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题目： 中国和美国大豆疫霉群体遗传结构的ISSR分析 

作者： 王子迎1,2 王源超1 张正光1 郑小波1* 

1 南京农业大学植物病理系, 南京 210095  
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摘要： 为探究中国和美国大豆疫霉的遗传关系, 采用简单序列重复区间扩增多态性(ISSR)技术, 

对来自中国黑龙江省、福建省和美国的3个大豆疫霉地理群体的遗传多样性进行了分

析。通过13个ISSR引物对供试的111株大豆疫霉菌株进行扩增, 共得到102个ISSR条带, 

其中多态性条带为88个, 占86%。遗传变异分析表明, 美国群体具有更高的遗传变异度; 

Nei’s 遗传相似性和主成分分析均显示, 中国福建群体与美国群体间的遗传相似性最高, 

而福建群体与黑龙江群体间遗传相似性最低; 聚类分析显示, 供试菌株在88%的相似性

水平上可区分为7个聚类组, 且美国群体分布于更多的聚类组中; Shannon-Wiener多样性

指数也表明美国群体的遗传多样性最为丰富。综合分析表明, 本研究的结果不支持关于

美国的大豆疫霉可能来源于中国的推测。  
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