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全国烟草根茎病害根际微生态特征调研与取样——江西、福

建、广东、湖南行 

根据国家局烟草绿色生态防控重大专项关键技术研发相关内容要求，为系统分析各地烟

草青枯病的发生情况，找到影响青枯病发生的关键因子，青枯病绿色防控关键技术研究团队

西南大学植物保护学院天然产物农药研究室成员袁国明、刘志永、刘颖、张淑婷于 5 月 15

日--23 日前往江西、福建、广东、湖南主要植烟区调查当地青枯病发生情况，并采集青枯病

烟株以及发病烟株根际样品。 

本次调研分别去了江西省赣州市石城县、信丰县、瑞金市，抚州市广昌县；福建省三明

市建宁县、泰宁县、宁化县、永安县，南平市建阳县、邵武市，龙岩市永定县、武平县；广

东省梅州市蕉岭县、五华县，韶关市南雄市以及湖南省郴州市桂阳县，总里程五千公里，共

采集青枯病烟株 60 余份，土壤样品 120 余份。发病烟株采集旨在分离、鉴定并完善全国青

枯雷尔氏菌株库，分析不同区域青枯雷尔氏菌致病力是否存在差异；土样采集分为根围土与

根际土采集两部分，根围土主要分析不同地区发病土壤的理化性质差异，根际土主要用于根

际微生物的分析，旨在找出影响青枯病发生的关键因子。 

调研发现，由于今年前期气温偏低，大部分地区的青枯病发生并不严重。2017 年青枯

病绿色防控技术研究团队将完成全国主要植烟区的病株以及土壤样品的采集工作，后续将跟

踪报道。 

工作动态 



    
图 1 项目组成员袁国明采集菌株          图 2 项目组成员采集土壤样品 

项目组张永强副教授一行赴攀枝花、广元调研 

5 月 14-15 日，西南大学项目组成员副教授张永强、讲师陈娟妮等一行赴攀枝花平地基

地单元及广元剑门关基地进行调研。 

攀枝花平地基地单元驻点人员武霖通同学带领项目组成员查看了烟草根茎病害绿色防

控暨烟草精准用药示范地情况，并汇报了示范区烟苗移栽及成活情况，了解到移栽烟苗长势

基本良好，但由于近期持续高温，部分烟苗出现晒伤、晒死等情况。针对这些问题，张永强

副教授叮嘱驻点人员及时与烟农沟通，督促他们补苗。 

针对示范区烟地存在的各种问题，项目组成员因地制宜地提出以下解决办法：一、立即

进行封窝处理，封窝可以达到防病、防烧叶、除垄内杂草的效果；二、针对田间蚜虫要马上

采取有效措施，因为蚜虫与烟草花叶病有着密切的联系。鉴于目前田间蚜虫较少，建议立刻

施药，以达到最好的灭蚜效果同时减少化学药害；三、鉴于田间卫生的紧迫情况，项目组推

荐最好使用中耕除草，这样不仅能达到除草的目的，同时对烟草后期生长有利；四、处理田

间病苗，对于已发生病害的烟苗要立即进行清除，加强周围烟苗的防病措施，防止病害范围

扩大。对于发病的烟苗要立即补救，减少病害损失。 

临走之际，张永强副教授嘱咐驻点人员要及时反馈试验过程中的问题，严格管理自己的

作息时间，妥善处理周围的人际关系，不耻下问，发挥实验室“三个特别”精神！ 

      

     图 3 张永强副教授查看试验烟苗        图 4 张永强副教授指导正确农用措施 

 



项目组丁伟教授一行赴彭水润溪及贵州正安等地调研 

5 月 28-29 日，国家烟草专卖局绿色防控重大专项首席专家西南大学丁伟教授一行赴重

庆彭水润溪基地单元及贵州省遵义市正安县进行考察调研。 

彭水润溪基地单元，包括白果坪示范区、炮台示范区、大厂示范区在内的烟苗移栽工作

已完成，补苗工作也已进入尾声。目前，大部分地区烟苗已过了缓苗期，进入定根生长。由

于彭水海拔较高，昼夜温差较大，部分地区烟苗出现气候斑和野火病，针对该情况，丁伟教

授建议采用荧光假单胞杆菌灌根处理，平衡烟草根际微生态，在一定程度上控制野火病的发

生蔓延。同时，丁伟教授就润溪井窖式移栽不到位出现的高脚苗现象提出了小培土保苗壮苗

的技术措施，通过膜下细湿土对烟苗的固定保护，促进烟苗根系生长，通过适当扩大地膜移

栽口，促进膜下热气的释放以减少对烟苗的热烫伤。 

在正安县，丁教授一行实地查看了柿坪乡的《基于拮抗菌剂的青枯病/黑胫病绿色防控

技术研究与应用》项目示范区大田培土情况，与烟站领导、烟区客户经理及烟农深入沟通，

为示范区培土技术措施提供了建设性意见，并为示范区虫害综合防控建言献策。为保障烟株

健康成长，结合生产实效与经验，丁教授为烟株“量身定制”了适宜的小培土技术：破膜后

用手将垄体细土汇拢至烟株根部，使土壤有效围绕烟株，在烟株周围形成一圈环槽，以供后

续施药施肥。该技术措施可有效保障烟株根系活力，且利于后期追肥。为有效落实该技术实

施，丁教授认真为示范区烟农及客户经理讲解，并亲手示范操作细节。丁教授指出，项目示

范区根茎病害防控按“三步”走：第一步生石灰调节酸碱度，第二步底肥施用拮抗菌肥，第

三步分期灌施拮抗菌剂，三步一定要落实到位。 

   
图 5 丁伟教授一行在润溪田间视察      图 6 丁伟教授示范小培土关键技术细节 

 

 

NtWRKY7 正调控烟草对青枯病的抗性 

植物生长发育过程中会受到外来生物及非生物的干扰，对病原菌入侵的抗病方式常见的

有 PTI 和 ETI 两种，而这两种反应联系着一系列复杂的抗病途径，包括多种抗病相关基因

研究进展 



的表达。研究表明，大量转录调控因子如 WRKY 超级基因家族与植物抗病密切相关，在植

物抗病过程中起重要作用。本实验室前期研究发现在青枯病抗性品种 PVH2254 烟株中

NtWRKY7 的转录水平高于感病品种云烟 87，因此我们对 NtWRKY7 在烟草抗病性中的作用

进行探究。我们成功地构建了 NtWRKY7 过表达株系，通过 RT-qPCR 验证得到 6 株过表达

植株，其中 NtWRKY7-OE7 表达最高（图 7），后期实验选择株系 NtWRKY7-OE5 和

NtWRKY7-OE7 进行。通过叶片两点注射青枯菌发现 7 天时野生型云烟 87 叶片大部分发生萎

蔫，而 NtWRKY7-OE7 过表达植株叶片除注射部位明显坏死其余部位表现正常（图 8），由此

可见 NtWRKY7-OE7 过表达植株通过加强过敏性坏死反应抑制青枯病大发生。盆栽接菌实验

发现，接菌后 NtWRKY7-OE7 转基因烟草能显著降低青枯病病情，病情指数仅为野生型烟株

的 50%（图 9）。我们虽然已明确了 NtWRKY7 能正调控烟草对青枯病的抗性，但具体调控机

制还有待进一步研究。 

   
图 7 NtWRKY7 过表达植株 qRT-PCR 验证       图 8 注射接菌 7 天烟草叶片表型 

 

图 9 NtWRKY7-OE 烟草对青枯菌的抗病性 

 (唐元满 供稿) 

 

 



 

系统诱导抗性的化学信号运输 

植物利用诱导的防御反应和预先形成的物理屏障如角质层和细胞壁共同抵抗病原体和

害虫，角质层和细胞壁都是复合结构，它们除了作为结构性阻碍外，还可以在植物防御中发

挥信号作用。同样，病原体感染后细胞壁的降解释放出碳水化合物，激活宿主的防御反应。

防御系统诱导抗性（SAR）是响应局部感染的广谱抗性形式，其保护未侵染部位免受相关或

不相关病原体的继发性侵染。SAR 信号需要两个平行的分枝，一个由水杨酸调节，另一个

由壬二酸（AzA）和甘油-3-磷酸（G3P）调节。AzA 和 G3P 在自由基一氧化氮（NO）和活

性氧（ROS）的下游发挥作用。在 SAR 期间，受感染的叶中 SA，AzA 和 G3P 积累，但只

有一小部分转运到远端未感染的部位。SA 优先通过原生质体传输，而韧皮部装载 AzA 和

G3P 通过共质体发生。AzA 和 G3P 的的共质体运输受到等胞间连丝（PD）通道的调节。PD

定位蛋白PDLP1和PDLP5通过调节PD通道以及 SAR相关蛋白的亚细胞分区来调节 SAR。 

病原体感染植物引起水杨酸和自由基 NO 和 ROS 的积累。半乳糖脂二半乳糖二酰基丙

三醇（DGDG）与未知信号（由 X 表示）一起作用以诱导 SA 和 NO 的生物合成。ROS 与

NO 形成反馈回路，催化存在于半乳糖脂单糖基二酰基丙三醇（MGDG）和 DGDG 上的 C18Δ9

上的 C9 的氧化解离形成壬二酸（AzA）。AzA 通过诱导甘油-3-磷酸（G3P）的生物合成赋

予 SAR。SA 通过质外体输送到远端叶片，而 AzA 和 G3P 通过胞间连丝（PD）传输。PD

定位蛋白（PDLP5）的水平调节 PD 渗透性；过表达 PDLP5 的植物显示受损的转运体是 AzA

和 G3P 而不是 SA。PDLP1 和 PDLP5 蛋白质相互作用，是 SAR 所必需的。这些 PDLP 蛋白

质也有助于质体和细胞质之间的脂质转移蛋白 AZI1 的分配。 

植物 SAR 的信号运输途径的解析对我们正确理解植物对病原菌的抗性有重要意义。我

们可以以此为思路，探究植物抗性产生的原因，解释一些生物学现象的意义，如植物受病原

菌侵染后 ROS 的积累，SA 的产生等。 
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图 10 涉及系统信号的化学物质和蛋白及其运输路线模型 

注：APO 和 SYM 分别表明质外体和共质体。 
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