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烟草根腐病土壤微生物群落组成分析 

土壤微生物之间的相互作用在抑制土传病害中发挥着重要作用，但对烟草根腐病发生相

关的微生物知之甚少。于烟草发病初期采集不同连作年限下镰刀菌根腐病发病与无病根际土，

运用高通量测序技术，对不同连作年限下镰刀菌根腐病发病与无病根际土壤微生物进行群落

组成分析。 

通过 16S rRNA基因和 ITS 基因的高通量测序分析从 12 个样中本共读取 435573 个有效

细菌序列和 454804 个有效真菌序列，并分为 2757 个细菌操作分类单元（OTU）和 891 个

真菌 OTU。2757 个细菌 OTUs 被分配到 27 个不同的门，2C、2S、5S 文库均含有 26 个门，

而 5C 文库含有 25 个门；变形菌门（Proteobacteria）是所有土壤样本中的主要细菌门，其

次是放线菌门（Actinobacteria）和绿弯菌门（Chloroflexi），三者占总丰度的约 60%以上（图

1a）。891 个真菌 OTUs 被分配到 7 个真菌菌门，2C、2S 文库含有 7 个门，5C、S2 文库含

有 6 个门；子囊菌门（Ascomycota）是所有土壤样本中的主要真菌门，其次是放担子菌门

（Basidiomycota）和接合菌（Zygomycota），三者占总丰度的约 95%以上（图 1b）。随着连

作年限的增加，发病土壤中烟草镰刀菌根腐病的病原减少，但差异性不显着。 

随着连作年限的增加，样本中细菌和真菌的丰富度和多样性指数降低（表 1）。连作 2

年的发病与无病土壤样本在 OUT 数量、Chao 指数和 Shannon 指数上差异均不显著；而连作

5 年的发病与无病土壤样本在 Chao 指数和 Shannon 指数上存在显著性差异。随着连作年限

的增加，发病与无病土的微生物丰度差异逐渐显著。 

运用不同的β多样性统计分析来确定不同连作年限下发病与无病土壤之间的关系。在

OTU 水平上，运用 bray-curtis 进行聚类分析，充分考虑样本微生物群落结构及丰度，结果

显示，连作 2 年发病土与无病土的土壤微生物群落之间无法区分，而连作 5 年发病土与无病

研究进展 
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土的土壤微生物群落可以明显区分出来（图 2a,图 2d）。在 OUT 水平，运用基于 weighted 

unifrac 的 PCoA 分析，只考虑样本微生物丰度，结果显示，所有样本均不能被分离开（图

2b，图 2e）；而运用基于 unweighted unifrac 的 PCoA 分析，只考虑样本微生物结构，2 年连

作发病与无病土壤微生物结构差异不明显，但可以将 5 年连作发病与无病样本明显的区分开

（图 2c，图 2f）。 

综上，土壤微生物丰度不是影响镰刀菌根腐病发病的关键因素；连作 2 年发病与无病土

壤微生物结构在整体不存在明显差异，但 5 年连作发病与无病土壤微生物结构有明显的区分。 

 

 

图 1 各处理微生物基本组成 

 

图 2 各土壤样本微生物β多样性分析 
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表 1 不同样本的细菌和真菌 α 多样性指数 

 样本 OUT 数（97%） Chao 指数 Shannon 指数 

细菌 

2C 2100.00±67.52ab 2343.86±41.03ab 6.288±0.05b 

2S 2114.00±77.57b 2376.29±45.53b 6.324±0.028b 

5C 1929.33±54.11ab 2268.5±62.75ab 6.218±0.068ab 

5S 1891.33±48.64a 2178.7±43.88a 6.089±0.056a 

真菌 

2C 400.00±23.07b 470.9±19.52bc 2.955±0.235b 

2S 395.00±14.18ab 511.09±7.27c 2.995±0.139b 

5C 384.00±24.68ab 433±23.05b 3.232±0.153b 

5S 329.33±15.45a 378.31±7.59a 2.372±0.169a 

 

（姚晓远 供稿） 

 

生物炭对土壤 pH垂直方向调控效果研究 

研究报道指出，生物炭具有良好的物理特性，如酸碱度呈碱性、吸附性强，空隙多，比

表面积大等，能改善土壤团粒结构，消除板结，提高保水保肥能力，改善土壤环境，提高烟

草抗性，对根茎病害具有较好的防控效果。而研究表明，土壤酸化会导致土壤微生态失衡，

是诱发根茎病害发生的关键因子。因此，本试验选择了生物炭为土壤酸化改良材料，采用室

内和田间试验结合的方式，评估了生物炭对土壤 pH 的影响以及其在田间不同土层施用对土

壤垂直方向 pH 的影响。 

室内实验结果显示，本实验选用生物炭呈碱性，pH 为 9.66，酸化发病土壤 pH 为 5.31，

生物炭与酸化土壤以 1:10 比例混合后，混合物 pH 上调为 6.96，随生物炭比例提高，混合物

pH 也升高，当两者等质量混合时，混合物 pH 提高至 8.20。结果表明生物炭对酸化土壤具

有较好的改良效果，可明显提升土壤 pH。 

 

图 1 不同土壤与生物炭质量比混合对土壤 pH 的影响 

对田间青枯病发病土壤不同深度土壤pH进行测定，结果显示,0-10 cm、10-20 cm和20-30 

cm 土层深度土壤 pH分别为 5.49、5.44 和 5.32，随土层深度增加,土壤 pH呈降低趋势（图 2）。 

在不同土层深度施用生物炭对土壤 pH 进行调理，结果表明，施用生物炭后对应土层土
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壤 pH可显著提升，0-10 cm、10-20cm 和 20-30 cm 施用生物炭后土壤 pH分别显著提高 0.65、

0.46 和 0.51（p=0.05）。20-30 cm 土层深度受 0-10 cm 和 10-20 cm 土层施用影响较大，土壤

pH 分别显著提高 0.20 和 0.23（p=0.05），0-10 cm 施用生物炭对 10-20 cm 土层 pH 也有一定

影响，土壤 pH 提高 0.19，但没有达到显著性水平（图 3）。 

          

图 2 发病土壤不同土层深度土壤 pH     图 3 不同土层深度施用生物炭对土壤 pH 的影响 

综上所述，生物炭施用对土壤 pH 具有明显提升作用。同时，表层土壤（0-10 cm 和 10-20 

cm）施用生物炭对土壤整体 pH（0-10 cm，10-20 cm 和 20-30 cm）的提升效果较佳。 

 

（江其朋 供稿） 

 

 

根系分泌物国内与国际研究态势分析 

根系分泌物是植物在其生长过程中由根部向其生长四周释放的一组复杂的混合物，而这

些混合物在活跃的根际生态环境中，具有重要的生态功能，介导着植物与微生物之间的互作。

近年来的相关研究表明，根系分泌物是保持根际微域生态系统活力的关键因素，也是根际微

生态系统中物质迁移和调控的重要组成部分。因此，近年来根系分泌物逐渐进入科学研究者

的视野与研究范围，成为研究土壤生态环境中研究的热点。 

通过对中文数据库的信息挖掘与统计，从文章的发表数量分析，以根系分泌物从 2004

年开始受到研究者的关注，文章发表数量达到 80 余篇，而相对于往年增加 1 倍；且 2008

年之后显著上升，逐渐成为研究热点，文章发表数量稳定在 140 余篇以上，并且在 2018 年

预测发表 176 篇（图 1）。此外，以根系分泌物为关键研究对象，目前国内学者重点关注了

根系分泌物的种类、分泌检测以及带来的土壤化感作用，其中主要在大豆、水稻、玉米、小

麦、黄瓜等作物中研究较多，而根系分泌物的化感活性，自毒活性，以及连作与连作障碍关

注的较多，在部分复杂的根系分泌物中，有机酸以及酚酸物质成为研究的焦点。与此同时，

近年来，根际微生物、根际环境与根系分泌物之间的关系也成为一个重要的研究分支（图 2）。 

知识窗 
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图 1 根系分泌物中文发表论文数量 

 

图 2 根系分泌物的研究相关关键词与领域 

对根系分泌物研究的国外研究情况进行统计与分析，其中目前根系分泌物的主要领域集

中于植物科学、农业、土壤环境、植物生理、生物化学以及微生物等方面，其中在植物科学

领域发表文章数量已经达到 5000 余篇，而农业资源与环境次之为 4500 余篇左右（图 3）；

目前关于根系分泌物文章的发表主要 plant and soil、plant physilogy、soil biology biochemistry、 

new phytologist、phytopatholog、journal of experimental botany 等一区 top 期刊，其中在 plant 

and soil 期刊发表论文数量最高，达到 450 余篇（图 4）。此外，不同地区在研究根系分泌物

方面存在显著差异，其中以发表论文数量为参考标准，美国、中国、德国、日本、澳大利亚、

法国等地区最多，美国与中国论文的发表数量分别在 1400 余篇与 850 余篇以上。 

从综合当前根系分泌物的研究，可以看出根系分泌物成为研究土壤与植物健康重要对象，

并且在论文发表的质量与期刊也可以看出根系分泌物也成为关注热点。 

 

图 3 国外根系分泌物的研究领域 
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图 4 国外根系分泌物的主要发表期刊 

 

 

图 5 根系分泌物研究的国家分布情况 

 

（李石力 供稿） 

 

芽孢杆菌的生物防治作用机理研究进展 

芽孢杆菌是一类应用最为广泛和具有应用前景的植物病害生防菌。枯草芽孢杆菌 

Bacillus subtilis 用于防治植物病原真细菌在国内外已有不少研究，其中一些种类独立或与其

他微生物菌株混合开发成为生防制剂，用于土传病害的防治。Murakam 等从发病田块分离

到枯草芽胞杆菌 NB22 菌株能减轻根肿病。研究芽孢杆菌作用机理，在防治土传病害发生

与防控过程中具有重要意义。目前有关芽孢杆菌的防病促生作用机制，国内外学者均进行了

大量研究。主要取得的成果分为以下几个方面： 

营养和空间位点竞争 

芽孢杆菌能否在应用的生态环境中定殖、繁殖和扩展是其发挥生防作用的关键。营养和

空间位点竞争指存在于同一微生态环境中的两种或两种以上微生物之间对空间、营养、氧气

等进行竞争的现象。营养竞争是生防芽孢杆菌在微生态环境中与其他微生物(包括病原菌)在

其定殖部位争夺可利用营养物质，这些物质包括微生物生长发育必需的氨基酸、无机盐、碳

水化合物、维生素等。XF-1 能在大白菜根部长时间定殖，通过占据有利生态位点，抑制根
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肿病菌( Plasmodio phoromycetes)的繁殖。 

分泌抗菌物质 

生防芽孢杆菌产生的抗菌活性物质大多为小分子量的蛋白质或多肽类化合物等次生代

谢产物，包括脂肽类抗生素、聚酮类化合物以及环肽类物质等。同时 Arima 等首次发现枯

草芽孢杆菌所产生的晶状表面活性剂，即表面活性素，通过与生物膜的主要成分磷脂双层分

子相互作用形成离子通道，破坏脂膜结构，使细胞内容物释放，引起细胞死亡；同时表面活

性素能有效降低植物根部表面张力，有利于生防菌的游动性和生物膜的形成，生物膜能有效

保护植物根部免受病原菌的入侵。邢介帅等研究发现，分离纯化的枯草芽孢杆菌T2 所产生

的蛋白酶，对棉花枯萎病菌菌丝生长具有抑制作用，推测可能是蛋白酶降解了枯萎病菌细菌

壁中的蛋白质，造成细菌壁缺损，在膨胀压的作用下使菌体发生变形。FZB24 菌株在液体

培养液中可产生伊枯草菌素等脂肽类抗生素，可防治镰刀菌、丝核菌引起的根腐病和枯萎病。 

溶菌作用 

生防微生物通过吸附在病原真菌的菌丝上，随着菌丝生长而生长，而后产生溶菌物质消

解菌丝体，使菌丝发生断裂、解体、细胞质消解等；或者产生次生代谢产物对病原菌孢子的

细胞壁产生溶解作用，导致细胞壁穿孔、畸形等现象。林福呈等报道了 B. subtilis S9 能分泌

某些溶菌物质，对立枯丝核菌(R. solani)、终极腐霉(P. ultimum)及西瓜枯萎病菌(F. oxysporm. 

f. sp. niveum)有不同程度的溶菌作用，能有效控制青枯病（R.solani）引起的番茄苗期病害。

孢子的细胞壁产生溶解作用，致使细胞壁产生穿孔、畸形等现象。B. subtilis PRS5 菌株的代

谢产物可使 R.solani 菌丝分隔增多、隔间变短、胞内原生质消解、胞壁大量穿孔或不规则消

解、菌丝缩短、断裂、原生质外溢解体而失活。 

诱导植物抗病性 

研究结果表明生防芽孢杆菌能激发植物的诱导抗病性(ISR)信号通路，提高植株抗病能

力。其作用机制主要是通过组织木质化增强细胞机械屏障和产生植保素，该过程涉及 POD、

PPO、PAL 与 SOD 的活性变化。它们共同作用可抵抗真菌、细菌和病毒，保护植物免受病

原菌的危害，降低损失，显著减少病害程度，并能促进作物生长。FZB24(r)可产生与植物抗

性蛋白合成基因表达相关的信号蛋白来诱导植物产生抗性，也可通过分泌相关蛋白如丝氨酸

专性肽链内切酶直接诱导植物产生抗性。 

（刘烈花 供稿） 

 

 

青枯雷尔氏菌的侵染过程和茄科植物木质部环境 

 

大多数细菌已经适应了间歇或不断流动的液体环境，流动的微生物的栖息地范围从动物

肠道微生物到土壤，生物反应器到深海通风口[1]。流动的液体会阻碍细菌的运动性，稀释可

扩散的胞外信号分子和阻碍细菌吸附。然而，流动性有利于细菌获得营养物质、排出废物和
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促进其他的吸附机制[2]。植物的木质部导管的主要功能是将根部的水分和矿质元素运输到根

上部分，是多种内生微生物的栖息地，包括多种良性共生和有益微生物，同样也包括一些通

过破坏正常吸水杀死植物的病原菌[3-4]。 

其中的病原菌之一，β-变形菌门的青枯雷尔氏菌，可在极其广泛的寄主范围造成青枯病。

被侵染的植株在出现症状前，往往会发育不正常和发黄，直到整株植物的枯死。模式植物番

茄出现发病症状后，茎含菌量可达到 108 CFU/g [5]。在发病过程中，病原菌可以在木质部流

液中生长到极限浓度 1010 CFU/ml。有趣的是，青枯菌也可在抗病品种的木质部导管中生长

到中等浓度（104 CFU 到 107 CFU/g），但不引起植物发生症状[6-8]。 

青枯菌是一种土传性病原菌，利用鞭毛运动性感知和趋化根系分泌物，成功在寄主根部

定殖[9-11]。青枯菌最初与植物表面互作通过多糖、粘附素蛋白和细胞表面附属物如鞭毛，形

成可逆或不可逆附着。青枯菌附上植物根部，通过 IV 型鞭毛以极性方式在根伸长区和侧根

出现位置形成微菌落[10, 12-17]。青枯菌通过伤口或自然孔口侵入到寄主根部，迁移到发育的木

质部中，在侵染 24 h 内就能抵达敏感番茄根部的木质部导管中[14, 18]。在侵入木质部导管后，

青枯菌就会迅速扩散到寄主整体。一些青枯雷尔氏菌在木质部流液中是浮游生物，而其他的

青枯菌通过颤搐运动沿着木质部导管壁移动[19]。最终病原菌会在生物膜中生长成聚集体，

可以填充整个导管并可能阻碍水流[14, 20]（Fig. 1）。 

（摘自 Lowe-Power Tiffany M, Khokhani Devanshi, Allen Caitilyn. Trends Microbiol. 2018.） 

 

Figure 1. Colonization of Tomato Xylem by Ralstonia solanacearum. (A–D) GFP-tagged R. solanacearum in 
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tomato mid-stem cross-sections 48 h after soil-soak inoculation. Red is plant autofluorescence (image: Connor G. 

Hendrich). (E–H) Scanning electron microscopy of tomato xylem from (E) healthy tomato plants or (F– H) 

mid-stems of soil-inoculated plants showing first symptoms. 
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