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 “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”2017 年终评审会顺利召开 

近期，由重庆烟草科学研究所组织的 2017 年在研科研项目的年终评审会在重庆北碚缙

云山召开，西南大学丁伟教授所承担的中国烟草总公司重点项目“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”参加了此次评审会。重庆市烟草科学研究所徐宸，西南

大学唐章林教授为项目主评审专家，重庆市烟草公司丰都、彭水、涪陵、巫山、巫溪分公司

副经理马啸、代先强、冉茂、曹安全、向永光为评审专家。 

12 月 12 日上午，会议在缙云山天香苑会议室举行，徐宸副所长主持了此次会议，受项

目负责人丁伟教授委托，项目组成员李石力博士就 2017 年项目的总体目标与任务完成情况

进行了详细汇报，指出“2017 年项目组按照项目合同任务目标，全面分析研究了青枯病发病

与健康烟田土壤微生物差异特征、酶活性差异特征、微生物生物量等方面的机制探究，明确

了青枯病发生后对土壤生态活性的影响机制，筛选并找到了其中影响青枯病发生的关键的微

生物类群，并对相应的类群进行实质性的验证，此外研究了青枯病的相关微生态调控机制，

取得了良好的示范效果”。通过 2017 年的工作的开展，项目组顺利完成了预期的任务与考核

指标，在微生态机制的阐述以及关键技术的研发方面均取得了突出的成果。 

随后，评审专家唐章林教授高度评价了项目的整体进展，并对后期的项目的开展提出了

意见与建议，如在基本的机理与现象明确后，要进一步加大开展验证性的工作；各区县分管

经理也提出，要确实找到能够指示土壤健康的微生物种类，提出针对性的技术措施。 

通过一年的研究，丁伟教授研究团队也取得了显著的研究成果，发表 SCI 论文 3 篇，

总影响因子达到 10.8 以上，这将为后期的研究奠定良好的基础。 
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新的一年、新的台阶、新的收获——西南大学植物青枯病研究团

队在 2017 年取得丰硕成果 

2017 年西南大学植物青枯研究团队在丁伟教授的带领下，围绕“科学研究出成果、人

才培养出成效、服务地方经济建设”的宗旨，发扬“特别能吃苦、特别能坚持、特别能创新”

的精神，致力于青枯病致病机理、生态调控以及系统控制等研究，取得了一系列丰硕的成果。 

一、科学研究出成果 

在科学研究方面，研究团队聚焦根际微生态，分别从病原菌的致病机理遗传进化关系、

植物响应青枯病菌侵染的机制变化、影响青枯病发生的关键因子分析、青枯病的调控技术研

发等方面进行系统的研究。 

（1）青枯菌遗传分化及致病机理研究 

经过2013-2017年连续5年对全国的烟草青枯病菌株以及美国烟草青枯菌菌株进行采集

分离保存，已经建立了世界范围内较为完善的菌株库。通过基因组的重测序，研究团队已经

对不同地区菌株之间的进化关系进行了初步的解析，明确了其中的进化关系。并且在 2017

年首次分析报道了重庆地区烟草植株内分离的青枯菌 CQPS-1 全基因组信息，重点分析并明

确了高海拔烟区青枯病菌的基因分子特性，为下步阐释青枯病菌在我国向高海拔、高纬度迁

移奠定了基础。 

（2）植物响应青枯病菌侵染的机制变化 

在前期的研究中，通过对烟草抗性基因的转录组基因生物信息学分析，并结合后续的相

关的基因验证，2017 年研究团队找到了响应青枯病侵染的特异性表达基因与转录因子。明

确了 NtWRKY40 基因以及 PR1A，PR1Q 在烟草与青枯病互作过程中扮演重要角色。其过表

达可显著提高植株抗青枯病的能力，是通过上调乙烯表达，增加活性氧物质和胼胝质沉淀来
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实现的。此外，NtWRKY40 可受到多种激素和冷热盐等非生物胁迫的诱导，说明 NtWRKY40

不仅在抗病方面发挥功能，在植物抵抗各种外界环境方面同样起到一定作用。这说明当病原

菌侵染后，能不能严重发病，互作基因的表达不仅取决于病原菌也取决于外界因子。 

（3）影响青枯病发生的关键因子分析 

2017 年主要分析了酸碱度对青枯病发生的影响。首次报道了土壤酸化与青枯病发生的

关系；证明了土壤酸化范围在 4.5-5.5 时，容易导致青枯病的发生，且从植物与细菌互作角

度，pH 低于 5.5 时有利于病原菌的致病力而降低植物的抗病性，从大田试验也证明了通过

改良土壤酸碱度能够显著的降低青枯病的发生。本论文为青枯病的防治提供了酸碱度理论，

也提出调酸在控制青枯病中的重要性。 

（4）青枯病的调控技术研发 

系统的评价了自然界存在的天然活性化合物香豆素类化合物对青枯病的调控作用，研究

发现香豆素类化合物能够抑制生物膜大量形成，以及青枯菌三型分泌系统相关通路基因，系

统的阐释了香豆素化合物中的伞形花内酯对青枯菌的抑制机理，该研究也为后期青枯病防治

药剂的筛选提供了基础。 

系统的评价了纳米材料氧化镁对青枯菌抑制机理，明确了纳米氧化镁在控制病害方面具

体特性，通过大田试验验证，也初步证实了该材料在控制青枯病方面具有良好的应用前景。 

研究了烟草根系分泌物有机酸物质对青枯病发生的影响，找到了以肉桂酸为主的有机酸

在青枯病发生过程中作用显著，提出了调控有机酸降低青枯病发生的技术。 

二、人才培养出成效 

2017 年课题组培养了一大批优秀的硕士、博士研究生。其中共毕业 6 名硕士研究生，2

名博士研究生，出站博士后 1 名。课题组为社会的发展输送了一批批优秀的科技人才，一定

程度上促进了社会进步。 

三、服务地方经济建设 

本课题组在室内机理探究的同时，强化应用研究。真正的将研究与实践应用相结合，服

务于地方经济建设。2017 年课题组在 4 个省重庆彭水、贵州遵义、河南南阳、四川攀枝花、

凉山等 13 个区县共开展 50 余项小区试验，建立了 13 个技术集成示范区，派驻 30 余人参与

项目研究。通过示范区的建立与技术措施的指导落实，挽回了大量的经济损失，提高了烟农

的经济收益，产生了良好的社会效益。 
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环境压力下青枯菌的 qRT-PCR 内参基因选择 

Quantitative real-time reverse transcriptase PCR (qRT-PCR) 是一种定量检测基因表达的

常用方法，其准确性很大程度上取决于合适的内参基因。青枯菌的侵染范围广泛，可以侵染

54 个科，450 余种植物，在全球均有分布。在我国，烟草青枯病主要分布在南方种植区，包

括云南、四川、贵州、重庆、广州、湖南、湖北、福建、江西等地。青枯菌对不同环境条件，

如高海拔、低温、土壤酸化、营养富集等，表现出极强的适应能力。为了更好地研究青枯菌

的环境适应性，西南大学植物保护学院青枯菌研究团队针对不同环境压力（温度、营养、药

剂胁迫、生长阶段），采用△Ct method、GeNorm、NormFinder、BestKeeper、RefFinder 等方

法系统评价了 7 个内参基因（PGK、GAPHD、16S、ftsZ、gyrA、rplM、serC）的稳定性。

结果表明，在不同生长阶段，内参基因 gyrA 和 serC 最为稳定；在温度胁迫条件下，serC、

gyrA 和 ftsZ 最为稳定；在药剂胁迫下应选择 gryA、ftsZ 和 16S 作为内参基因，而在营养胁

迫下，serC 和 16S 的稳定性最佳。总体而言，serC 和 gryA 可作为青枯菌 CQPS-1 适应环境

压力过程中基因表达研究的稳定内参基因。本项研究为青枯菌适应环境压力的靶标基因研究

提供了理论支撑。 

 

Figure 1. Expression profiles of candidate reference genes in R. solanacearum CQPS-1 adapted to different 

environment stress. 

研究进展 



 

Figure 2. Expression stability of seven candidate reference genes of R. solanacearum adapted to different 

environment stress calculated by RefFinder. 
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烟草根系分泌物中草酸的检测 

植物在其生长过程中，可以通过根系向周围环境分泌大量的光合产物来影响根际微生物

的生存环境和基因表达。研究指出两种模式植株可以通过其各自的根系分泌物来形成其自身

根际特定的真菌群落。根际细菌不仅会受到植株种类的调控，也会受到同种植株不同品种的

影响。草酸是植物根系分泌物中最简单的二元羧酸，普遍存在于植物组织中，被认为是植物

代谢的最终惰性产物。已有研究表明，草酸可以促进青枯菌的生长及生物膜的形成，并加重

青枯病的发生。那么不同抗感品种的烟草其草酸的分泌是否有差异？ 

通过水培法来收集不同品种的分泌物，选择云烟 87、云烟 85、PVH1452 三个烟草不同

抗感品种，置于纯水中培养 72h 后，将培养液置于真空冷冻干燥机中冻干、浓缩，最后用无

菌双蒸水溶解，并用 0.22 μm 滤膜除菌，最后将样品放置-80℃冰箱中保存待用。采用高效

液相色谱（HPLC, Agilent 1260, USA）来检测烟草根系分泌物中的草酸，流动相为乙腈：0.1%

磷酸=2:98，色谱柱为 Odysill-C18 柱（4.6×250 mm），流速为 1 ml/min，紫外检测波长为 220 

nm，柱温为 35℃，进样量为 20 μL。经检测，草酸的标准曲线方程：y = 5.2631x + 29.213，

R²= 0.9997，检测限为 5 ppm，不同品种的草酸含量依次为：云烟 87 >云烟 85 > PVH1452，

由实验结果可得，根系分泌物中的草酸含量由于品种的不同而不同，表现为感病品种中的草

酸含量高于抗病品种，草酸调控烟草青枯病发生的作用机理还未经报道，有待进行下一步研

究。 



  

 

图 1 草酸的标准曲线    图 2 草酸标样(A)，云烟 87 根系分泌物(B)的液相

色谱图 
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