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根茎病害绿色生态防控项目组继续推进调研与取样 

按照中国烟草总公司重大专项根茎病害绿色防控项目的总体要求，继 5 月份完成江西、

福建、广东、湖南，6 月份完成广西、安徽等地的样品采集工作之后，本月项目组继续推进

全国烟区根茎病害的调研和取样工作，完成了重庆、湖北、陕西以及湖南湘西州、四川泸州

和宜宾的样品采集。同时，项目组成员时刻关注烟草根茎病害的发生情况，多次赴田间调研。 

7 月 6 日-8 日，项目组张永强副教授、陈娟妮老师和博士研究生刘颖一行前往四川泸州

市古蔺县双沙镇、宜宾市兴文县大河乡、宜宾市筠连县维新镇进行调研，并完成了两地的青

枯病菌株与根际土壤样品的采集工作。从调研情况来看，泸州地区为青枯病初发生阶段，而

宜宾地区青枯病发生严重。 

7 月 7 日-8 日，丁伟教授前往彭水润溪基地单元、小厂基地单元和武隆白马基地单元调

研绿色防控示范区建设，了解武陵山区烟草根茎病害发生情况。润溪基地单元烟草绿色防控

示范区虽然烟草长势不齐，但烟草青枯病暂时没有发生，白马基地示范区烤烟长势均一，根

系健壮，根茎病害如青枯病和黑胫病等也发生较少，有效达到了绿色防控，生态防控的目的。 

7 月 9 日-11 日，项目组成员硕士研究生李四光、江其朋带领本科实习生吴狄、刘俊彬、

林中辉等人赴重庆武隆、彭水、黔江、巫山各地调研并采样。根据不同地区青枯病发生的情

况，完成了重庆彭水和黔江青枯病烟株和根际土壤样品的采集。 

7 月 23 日-29 日，项目组成员袁国明、刘志永及本科实习生程浩瑾、吴狄继续前往重庆、

湖南、湖北、陕西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。此行完成了重庆市涪陵区、丰都县、石柱县、武隆县、酉阳县、奉节县，湖南省湘

西州龙山县、花垣县、凤凰县，湖北省恩施州咸丰县、鹤峰县以及陕西省西乡县等 12 个地

区的样品采集，历时 10 余天，共采集青枯病烟株 40 余份，土壤样品 80 余份。 

云南、贵州、四川等地的样品采集正在进行，为建立全国最大的烟草青枯菌菌株库和青

工作动态 



枯病发病与不发病的土壤微生态基本特征数据库而继续努力。 

  

图 1 丁伟教授调研示范区长势                 图 2 示范区整体长势 

  

图 3 项目组采集样品 
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不同植物材料对土壤 pH、青枯菌的影响 

大田实验研究发现，在烟草青枯病发病土壤中翻压绿肥植物材料可以降低烟草青枯病的

发生，通过室内在土壤外源添加油菜、紫云英、黑麦草等植物材料进行孵育和连续取样试验，

探索添加不同植物材料对土壤 pH、病原菌及土壤可培养微生物的影响，结果表明，空白对

照的 pH 变化幅度不大。与空白对照相比，紫云英和黑麦草处理的 pH 呈现先升高后降低的

趋势，油菜处理的 pH 呈现一直降低的趋势。有文献研究表明植物材料添加到土壤后的最初

pH 取决于植物材料的碱度（图 4）。随后，土壤 pH 的变化是土壤微生物利用植物材料中可

降解的碳源而发生的一系列新陈代谢的结果。 

通过检测青枯菌在土壤中的动态变化结果表明，空白对照中土壤青枯菌数量先逐渐降低，

第十天后青枯菌数量稳定不变。从整体上看，黑麦草处理后土壤青枯菌数量随着时间的增加

先降低后增加，而油菜和紫云英处理后土壤青枯菌数量先增加后降低。培养结束时，黑麦草

处理后青枯菌数量最高，空白对照的青枯菌的数量最低（图 5）。青枯菌是富营养细菌，可以

利用植物材料中可降解的物质快速繁殖。同时，土壤中也存在不同种类的富营养细菌，它们

研究进展 



可以与青枯菌同时竞争土壤中可利用的碳源。那在这个过程中，究竟是青枯菌占主导地位还

是其他细菌占主导地位，我们在此不得而知。因此，后面的工作将进一步通过盆栽验证不同

植物材料处理对烟草青枯病的影响，进一步说明在植物材料添加到土壤中是如何影响青枯菌

及其它微生物的生长。 

  

图 4 不同植物材料对土壤 pH 的影响   图 5 不同植物材料对土壤中青枯菌的影响 
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植物根际的有益互作 

根际是指紧密包裹植物根系表面土壤区域，植物与土壤有机体的互作就发生在根际。植物与

土壤微生物有机体的互作可能产生诸对植物有益的结果，包括提升营养有效性和吸收能力，

抵抗害虫和病原物的危害，提高植物对非生物逆境的耐受力以及通过激素调节促进植物生

长。植物和微生物之间的互作关系决定了植物生长和竞争力。我们总结了一些对植物有益的

根际真菌和根际细菌，即植物促生细菌、菌根真菌和其他有益真菌。主要目的是总结目前有

关于植物—微生物互作潜在机制的理论知识，讨论物种密度和多样性在微生物和植物中扮演

的角色。 

1 植物促生类根际微生物 

植物促生根际微生物（PGPR）的发现要追溯到 19 世纪末根内固氮菌的发现，随后的

100 年时间里，几种胞外的植物促生微生物相继被发现。这里我们只关注与根有关的植物促

生微生物，很多植物促生微生物在根表被发现，但同时大量的 PGPR 也存在于根内，例如内

寄生细菌放线菌门（Actinobacteria）、链霉菌门（Streptomyces）、拟杆菌门（Bacteroidetes）、

Pedobacter、厚壁菌门（Firmicutes）、Bacillus、变形菌门（Proteobacteria）、绿脓杆菌门

（Pseudomonas）和根瘤菌门（Rhizobium）等是包含最多知名植物促生菌的门。对植物的促

生作用研究主要集中在农作物上，以拟南芥（Arabidopsis）作为模式植物展开研究。筛选植

物促生菌时需考虑以下两点，首先，植物促生菌能在植物根部定殖以便能筛选出与定殖有关
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的特征。同时，植物促生菌在使用时应对人类无害。大多数的筛选是在试管中通过测定单一

菌株的多项活力指标完成的。这些活力指标包括产生激素、与吸收营养有关酶、载铁细胞、

可抑制病原物类化合物的能力。受实际因素制约，促生菌筛选都是对单一菌株的筛选，因此

被忽略的物种间的互作关系有可能会影响到生物防治效果。 

2 菌根真菌和植物保护 

菌根共生体被视作陆地生态系统的重要组成部分。大约有 80%的陆地植物物种都有菌

根。寄主植物的分类学地位和菌根真菌类型共同决定了菌根共生体的类型。丛枝菌根真菌

（AM）和外生菌根真菌（EM）是自然生态系统具有代表意义的两类菌根集合体。菌根真菌

可以保护植物免受病原菌的侵害。多种菌根真菌保护植物的机制被提出，其中包括引起寄主

植物和根际环境的改变等。丛枝菌根真菌可以调节根系分泌物，使得植物病原菌烟草疫霉的

游动孢子会根据根龄被吸引或者排斥。番茄菌根的根系分泌物可以使线虫暂时麻痹，降低线

虫穿刺进入菌根根系概率。丛枝菌根真菌调节导致的土壤微生物群落的改变也可以促进生防

细菌在根际发挥作用。基于此，Li 等发现来自类芽孢杆菌属的与菌根集合体有关的细菌表

现出对黄瓜腐霉菌的生防效应。 

现存大量关于植物促生菌潜在作用机制的理论，但在实际自然环境的情况仍不清楚。生

态学理论需要和生理学知识相对应，以便能在自然生态系统中认清菌根真菌的角色，或者提

升植物促生菌的作用效果。应用植物促生菌的研究从群落的观点来看可能是有益的，即在自

然系统中通过研究植物与土壤的反馈，能进一步明确植物与土壤互作黑箱中植物促生菌的位

置。随着科技的进步，分子生物学和同位素标记技术的发展让我们能更迅速的明确单一物种

对群落功能的贡献。在应用方面，我们是向一体化发展，激活根际中自然有益有机体？还是

利用先前共生生物的理想基因改造种植物种？这将是一个很有趣的事。植物与微生物之间是

关系究竟是互利共生关系还是寄生关系，还值得去进一步论证。 

（江其朋 供稿） 
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