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项目组圆满完成根茎病害绿色生态防控全国植烟区样品采

集工作 

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，为系统分析全国烟

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

在丁伟教授的指导部署下，从 2017 年 5 月份开始，先后完成了福建、江西、广东、湖南、

安徽、广西、重庆、陕西等地青枯病烟株以及发病和健康根际土壤的采集，本月项目组完成

了云南、贵州、四川和山东的样品采集，自此，全国样品的采集工作圆满完成。 

7 月 19 日—8 月 3 日，在丁伟教授带领博士研究生杨亮、硕士研究生唐元满等人前往贵

州、云南、四川的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

际土壤样品。本次调研分别前往贵州省黔西南布依族苗族自治州兴仁县、安龙县，遵义市绥

阳县、正安县，铜仁市德江县、石阡县，黔东南苗族侗族自治州天柱县、镇远县，黔南布依

族苗族自治州瓮安县、福泉市、独山县，贵阳市开阳县；云南省曲靖市罗平县，文山壮族苗

族自治州麻栗坡、西畴县，大理白族自治州弥渡县，保山市板桥镇、腾冲县、龙陵县，临沧

市，普洱市景谷县，玉溪市，昆明市石林县；四川省攀枝花市米易县，凉山彝族自治州德昌

县、冕宁县，总里程八千多公里，共采集青枯病病株样品 130 余份，土壤样品 250 余份。 

8 月 8 日-8 月 10 日，项目组成员博士研究生刘颖、硕士研究生王姣前往山东潍坊、临

沂主要烟叶产区，开展了为期 3 天的烟草青枯病菌株与根际土壤样品的采集工作。分别在潍

坊市诸城市皇华镇前寿塔村、临沂市沂水县烟草试验站采集土壤样品 18 个，烟株样品 7 个。 

山东烟区的青枯病菌株和根际土壤采集工作的完成，本年度全国主要烟区青枯病发病区

的菌株及土壤样品的采集工作已全部完成。本次全国采样共采集烟样 280 余份，土样 340 余

份，为构建全国最大的烟草青枯菌菌株库和土壤微生态基本特征数据库奠定了坚实的基础，

有利于明确青枯病菌在我国的遗传分化与地理环境因子的关系，以及青枯病发生下的土壤微

工作动态 



生态特征，阐释青枯病发生与地理环境因子、土壤微生态因子等的关系。 

全国植烟区样品采集工作能够顺利完成，离不开各地烟草公司和烟草研究所、各地烟站

工作人员、烟草技术员和烟农的大力支持。截止目前，全国烟草青枯菌的分离工作已经基本

完成，正进行后续的深入分析工作；土壤样品已处理完毕，正在进行土壤理化性质的检测分

析，土壤微生物 DNA 的提取工作也在进行中。 

  

图 1 项目组成员采集样品 

  

图 2 丁伟教授为烟农讲解烟草病害防治知识 

（张淑婷 整理） 

 

各基地单元陆续完成 2017 年度科技项目中期检查 

2017 年度，根据国家局烟草绿色防控重大专项子课题根茎病害绿色生态防控以及国家

局重点项目《针对烟草青枯病的根际微生态调控防治机制及关键技术研究》项目要求，各基

地单元自 7 月底到本月结束，陆续完成了 2017 年项目中期检查。 

7 月 25 日，四川省烟草公司科技处处长雷强、泸州市公司徐传涛等一行人对四川泸州

双沙基地根茎病害绿色生态防控示范区进行中期检查，项目组成员陈娟妮老师对本项目前期

开展的工作、期间遇到的问题以及最后的防治效果向大家进行了详细汇报。 

8 月 1 日，7-10 日，四川省烟草公司科技处处长雷强带领专家小组成员分别到达剑门关

基地双鱼村示范区和攀枝花基地单元进行科技项目中期检查。项目组成员张永强副教授和攀

枝花驻点人员硕士研究生武霖通分别就剑门关绿色生态防控示范地和攀枝花基地单元项目



建设、示范成果、试验成果及技术推广遇到的问题进行现场讲解，得到了一致好评。 

8 月 22 日，重庆市烟草公司科技处朱晓伟、重庆烟草科学研究所江厚龙抵达彭水润溪

基地单元，对国家局烟草绿色防控重大专项《基于拮抗菌剂的青枯病/黑胫病绿色防控技术

研究与应用》以及国家局重点项目《针对烟草青枯病的根际微生态调控防治机制及关键技术

研究》所涉及的 8 个田间小区进行了检查评估，重点检查了两个项目 2017 年工作的开展情

况、实验进展和相关实验结果。截止中期检查彭水润溪国家局绿色防控示范区对根茎病害防

控效果显著，示范区内青枯病/黑胫病死烟率控制在 5%以下，而对照区死烟率高达 20%，保

证了烟草的正常采收，促进了烟农增产增收。 

  

图 3 专家小组查看烟草长势 

。 

 

NtRNF217 调控烟草抗青枯病的生理生化机理 

现有大量研究报道了 E3 泛素连接酶在植物抗生物与非生物胁迫的方面的功能，本实验

室前期研究发现接种青枯菌后烟草泛素连接酶基因 NtRNF217 显著上调，同时构建过表达植

株验证了其具有提高烟草对青枯病抗性的功能，为了探究 NtRNF217 调控烟草抗病的原因，

我们对感染青枯菌的烟草叶片进行 DAB 和 NBT 染色分别检测过氧化氢（H2O2）和超氧阴

离子（O2
-）的水平，结果发现 NtRNF217-OE 烟草叶片注射青枯菌 24 h 时，H2O2和 O2

-的积

累显著高于野生型云烟 87 烟株（图 6-7），这表明 NtRNF217-OE 可能通过调节活性氧（ROS）

的产生，进而影响植物抗病性。 

活性氧迸发对植物细胞坏死反应的发生起重要作用。但大量的活性氧积累会对植物造成

伤害，这种伤害包括 ROS 进一步积累和以 SOD 为主的抗氧化系统遭到破坏，因此通过抗氧

化系统的协调作用使 ROS 在植物体内维持在较低水平，从而使植物进行正常的生长和发育

十分重要。SOD 是植物抗氧化系统的第一道防线，在清除 ROS 方面发挥着重要作用；CAT

在细胞中主要存在于过氧化体中，负责清除过氧化体中产生的 H202。我们对青枯菌侵染后

24 h 和 48 h 时 CAT 和 SOD 的转录水平进行 qRT-PCR 检测（图 8），结果发现在灌根接菌 24 

h 时 NtRNF217-OE 烟草 CAT1 和 SOD1 基因的表达显著上调并高于 WT-Yunyan87 烟株，对

这两种酶的活性进行检测发现，接菌后 5 天内，NtRNF217-OE 烟草 CAT 和 SOD 酶的水平

研究进展 



先上升后下降，于接菌后 24 h 达最大值并高于 WT-Yunyan87 烟株，而 WT-Yunyan87 烟株的

CAT 酶活性变化呈波动状态，SOD 酶活性先上升后下降，在接菌后 3 d 达最大值。由此可

以推测 NtRNF217-OE 烟草在接菌后快速产生活性氧，激活植物的过敏反应，同时为了维持

体内活性氧的平衡，过表达植株活性氧清除酶类的活性上升。 

 

          
图 6 青枯菌侵染烟草叶片 24 h DAB 染色      图 7 青枯菌侵染烟草叶片 24 h NBT 染色 

 

图 8 青枯菌侵染后 WT-Yunyan87 和 NtRNF217-OE 烟草 CAT 和 SOD 活性及表达变化 

（唐元满 供稿） 

 

 

广义的生物熏蒸防治土传病害的机制探讨 

狭义的生物熏蒸是指芸薹属植物组织中硫代葡萄糖苷分解产生的异硫氰酸类挥发性化

知识窗 



合物抑制或杀死土壤中有害生物的方法。Larkin 等报道芸薹属植物能控制多种马铃薯病虫

害，防治效果显著。不同芸薹属植物对不同植物病原菌抑制作用的强弱效果不同，芸薹属植

物对病原菌抑制的强弱，主要取决于其所含硫代葡萄糖昔的种类和和含量。然而有研究表明

生物熏蒸防治土传病害的机制是复杂的，而不仅仅是植物降解过程中产生的有毒物质起作

用。广义的生物熏蒸包括生物熏蒸植物的根际效应、生物熏蒸产生的化学物质对病原菌的抑

制作用（狭义的生物熏蒸）以及土壤微生物在降解植物残体过程中的竞争效应。 

从系统学观点看，生物熏蒸防治土传病害的机制包括生物熏蒸植物根际或残体分解释放

的有毒化学物质（如硫代葡萄糖苷）和生物熏蒸植物的“非寄主”效应对病原菌的直接抑制

作用以及土壤微生物群落结构的改变和病原菌的拮抗菌对病原菌的间接抑制作用。生物熏蒸

植物在生长和腐解过程中不可避免地改变病原菌种群数量，共有 5 种作用机制（图 1）。第

一种机制是生物熏蒸植物根部通过释放有毒物质对病原菌的直接抑制作用和微生物群落结

构的改变对病原菌的间接抑制作用。第二种机制是生物熏蒸植物通过根际分泌物刺激病原菌

生长或者植物是病原菌的寄主。第三种机制是在生物熏蒸植物残体分解过程中产生的有毒物

质对病原菌的直接抑制作用。第四种机制是病原菌数量的自然消退或者拮抗菌对病原菌拮抗

作用。第五种机制是病原菌能在生物熏蒸植物残体中生长或者是拮抗菌的丧失。 

 

 

生物熏蒸对土传病害的防治效果取决于上述五个作用机制的综合作用。如果生物熏蒸过

程中拮抗菌数量大幅度增加或生物熏蒸植物的“非寄主”效应使病原菌数量下降，这种情况下

病害发展曲线（图 2，c）与不种生物熏蒸植物处理（休闲处理）的发展曲线相类似（图 2，

b），不同的是生物熏蒸后病原菌种群的数量比不种生物熏蒸植物的病原菌种群数量下降幅度

更大。病原菌若具有腐生性，那在生物熏蒸过程中拮抗菌与病原菌间竞争效应使病原菌数量

大幅度降低（图 2，d）。如果生物熏蒸不能增加拮抗菌的活性且病原菌可以在生物熏蒸植物

残体中生长，那么在这种情况下土传病害的发病率将高于不种植熏蒸植物处理（休闲处理）



（图 2，a）。 

从大田角度上看，生物熏蒸涉及不同的阶段，分别为生物熏蒸植物的生长阶段、植物残

体剪碎并添加到土壤中及植物残体腐解的过程。对于每一个阶段，我们都要从病原系统角度

全面地考虑哪一种机制在发挥作用，以此综合评价不同生物熏蒸植物防治土传病害的效果。 

 

 

 

（沈桂花 供稿） 
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