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　　摘要：新型职业农民是当今社会与学术领域关注的焦点，是助力乡村振兴的关键环节。通过筛选ＣＮＫＩ网络数据
库中探究新型职业农民的相关文献，利用书目共现分析系统提取关键词做共词分析，采用聚类和可视化图谱的方法分

类。梳理结果表明，现有研究主要集中在新型职业农民培育与农村人力资本发展、培训需求分析、培育存在问题与对

策、培训影响因素及模型分析４个研究领域。未来还需要以乡村振兴为战略目标，聚焦新型职业农民内涵与功能责任
定位清晰化、培育支持体系多样化、培训远程教育时代化等领域深度展开研究，为农村人力资本发展注入源源活力。
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　　实施乡村振兴战略是党的十九大作出的重大
决策部署，是全面建成小康社会的重大历史任务。

“十三五”规划指出，新型职业农民逐渐过渡为现代

农业的建设者，是实施乡村振兴战略的中坚力量和

主体。但改革开放以来，具有一定文化水平、掌握

一定专业技能和管理知识理念的农民严重缺乏，目

前亟需通过发展新型农民推动农村均衡发展、农业

转型，在真正意义上实现乡村振兴。新型职业农民

作为“三农”热点研究问题之一，我国学者对其相关

领域开展了大量研究，科研成果逐年增加，研究热

点不断涌现。本研究针对 １５年内文献作共词分
析，意在呈现我国新型职业农民的研究热点与发

展轨迹，预判新型职业农民未来发展趋势，以期为

该领域进一步研究和开展实践工作提供参考和

指引。

１　资料来源与方法

１．１　资料来源
本研究以 ＣＮＫＩ网络出版总库为文献数据来

源，采用高级检索将“主题”设置为检索条件，“新型

职业农民”设置为检索内容，时间范围选择２００６—

２０２０年，来源类别设定为“核心期刊”“ＣＳＳＣＩ、ＣＳＣＤ
来源期刊”，于２０２０年４月５日检索共得到５４７篇
文献，导出筛选后得到的有效文献４６６篇（去除通
知与会议专访类非学术文章），文件编码为 ＡＮＳＩ并
以ｔｘｔ．格式保存。
１．２　研究工具与进程

本研究以Ｂｉｃｏｍｂ２．０书目共现分析系统软件
和 ＳＰＳＳ１９．０统计软件为主要研究工具。利用
Ｂｉｃｏｍｂ２．０统计得出各类关键词频次有效合并后的
排位，逐次导出词篇与共现矩阵。其次在ＳＰＳＳ１９．０
中导入词篇矩阵绘制树状图后导出相似矩阵与聚

类图，最后利用相异矩阵进行多维尺度分析绘制知

识图谱。

２　结果与分析

２．１　文献研究时间分布
文献发表篇数随时间逐年递增（图１）。核心期

刊涉及新型职业农民的研究从２００６年开始，以培育
新型农民视角探索我国农村职业教育的发展，此后

该研究经历了一段稳步发展阶段［１］。直到２０１２年
中央一号文件首次提出“大力培育新型职业农民”，

此举将之后的研究推上热潮。伴随着乡村振兴战

略的提出，２０２０年中央一号文件再次提出“整合各
类资源，加快构建高素质农民教育培训体系”，这无

疑是将新型职业农民的地位进一步明确，从此该研

究有望成为社会科学行业关注的焦点。
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２．２　核心研究机构与核心期刊载文量分布
新型职业农民的研究主要以涉农业院校和师

范类院校为主（表１）。文中检索文献共来自１０２个
核心期刊，其中发文量１５篇及以上的共有８种，从
表１可以看出，我国学者关于此类研究主要发表在
职教论坛、职业技术教育、农业经济等相关期刊上，

相比之下职教论坛发表的核心期刊数量频次最高，

在一定程度上说明职教论坛在该领域影响力更为

显著，这对于开展新型职业农民的实践工作起到了

指导和纲领性的作用。

表１　２００６—２０２０年我国新职业农民核心研究机构与期刊载文量（部分）

研究机构 频次 期刊名称 频次

江苏理工学院 ２８ 职教论坛 ６１

河北农业大学 １４ 职业技术教育 ４５

西北农林科技大学 １４ 农业经济 ３８

江西科技师范大学 １０ 中国职业技术教育 ３８

河北科技师范 ８ 成人教育 ３３

中国农业大学 ６ 教育与职业 ２６

长江大学 ５ 中国成人教育 １７

湖南农业大学 ５ 继续教育研究 １５

吉林工程技术师范 ５

青岛农业大学 ５

曲阜师范大学 ５

河北大学 ５

２．３　高频关键词词频统计与分析
关键词既是反映文章主旨与核心内容的线索，

也是对文章内容的凝练和高度概括，在文献量化分

析中，高频关键词能代表一段时间内学科研究的前

沿热点与未来趋势［２］。本研究经统计共得１７９９个
原始关键词，参照普赖斯高频阈值计算公式 Ｍ＝

０７４９ Ｎ槡 ｍａｘ（式中：Ｍ为高频阈值，Ｎｍａｘ是论文被引
频次最大值）［３］，再结合孙清兰学者提出的高低频

词界分估算法［４］，确定高频阈值为１３，得到高频关

键词２８个，关键词排序可初步一览１５年来关于我
国新型职业农民研究热点的发展轨迹（表２）。

表２　２００６—２０２０年我国新职业农民高频关键词排序

序号 关键词 频次 序号 关键词 频次

１ 新型职业农民 ３０３ １５ 农村人力资本 ２５

２ 农村职业教育 ９０ １６ 涉农院校 ２５

３ 新型职业农民培育 ８５ １７ 路径选择 ２４

４ 乡村振兴 ４７ １８ 农村成人教育 ２２

５ 新型职业农民培训 ４４ １９ 扶持政策 １９

６ 农业现代化 ４４ ２０ 培养教育 １８

７ 职业农民 ４３ ２１ 新农村建设 １７

８ 对策建议 ４２ ２２ 保障措施 １６

９ “三农” ３９ ２３ 新型农业经营主体 １６

１０ 新型农民 ３８ ２４ 需求分析 １６

１１ 模式 ３５ ２５ 培育机制 １６

１２ 城镇化 ３１ ２６ 影响因素 １４

１３ 问题 ２６ ２７ 农业供给侧改革 １３

１４ 模型分析 ２６ ２８ 内涵 １３

２．４　高频关键词Ｏｃｈｉａｉ系数相异矩阵
利用ＳＰＳＳ１９．０聚类分析词篇矩阵，选取二分

类Ｏｃｈｉａｉ系数生成相似矩阵（Ｏｃｈｉａｉ系数是指２个
关键词之间的密切联系或疏远程度），再根据公式：

相异矩阵 ＝１－相似矩阵，得出高频关键词 Ｏｃｈｉａｉ
系数矩阵［５］。从表３可以看出，职业农民（０．９８２）、
新型农民（０．９９１）、新型职业农民培训（０．８２３）与本
研究主题相关性较高，研究者倾向于关注“三农”问

题，这可为后期学者提供参考。

２．５　高频关键词组间联接聚类树及解读
聚类分析是指将抽象对象的集合分类为相似

对象再组成集合的过程，通过树状图形式反映热点

分类。从图２可以看出，新型职业农民研究热点以
４个种类为主：种类１为乡村振兴战略背景下新型
职业农民培育与农村人力资本发展；种类２为新型
职业农民培训需求分析；种类３为新型职业农民培
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表３　高频关键词Ｏｃｈｉａｉ系数相异矩阵（部分）

关键词
新型职

业农民

农村职

业教育

新型职业

农民培育
乡村振兴

新型职业

农民培训

农业

现代化
职业农民 对策建议 “三农” 新型农民

新型职业农民 ０．０００

农村职业教育 ０．７７３ ０．０００

新型职业农民培育 ０．６６４ ０．９３１ ０．０００

乡村振兴 ０．７１５ ０．８１３ ０．９０５ ０．０００

新型职业农民培训 ０．８２３ ０．９５１ ０．９５０ ０．９１０ ０．０００

农业现代化 ０．７５５ ０．８７０ ０．８０２ ０．９１１ １．０００ ０．０００

职业农民 ０．９８２ ０．９６７ ０．９１７ ０．９５６ ０．８５９ ０．９３０ ０．０００

对策建议 ０．７５８ ０．８６７ ０．８４８ ０．９５４ ０．８５５ ０．９７６ ０．９７６ ０．０００

“三农” ０．７９８ ０．８８１ ０．９４８ ０．８８３ ０．８７６ ０．９５１ ０．８７８ ０．９００ ０．０００

新型农民 ０．９９１ ０．６２０ ０．９１２ １．０００ ０．９００ ０．９２６ ０．９７５ ０．９２４ ０．９２２ ０．０００

育存在问题与对策；种类４为新型职业农民培训的
影响因素与模型分析。

２．６　研究热点多维持尺度分析
在聚类分析的基础上采用多维尺度组图，深入

分析主题与各关键词间的关联程度。根据研究对

象的范畴不同，坐标轴将区间划分为４个象限，第１
象限为研究主题所在的核心位置。从图３知识图谱
可知，热点１大部分位于第１象限且较为集中，表明
新型职业农民与新型职业农民培育、乡村振兴、农

村人力资本等研究较为成熟，联系较为紧密；热点２
涉及第２、第３、第４象限，以新型职业农民培训需
求、“三农”为研究热点，通过分析培训需求从而达

到按需培训、精准扶贫的目标，因此该领域也受到

了学者的广泛关注；热点３主要分布在第２、第３象
限，新型职业农民培育问题与对策研究比较广泛，

所以导致关键词跨度较大；热点４影响因素位于第
１象限坐标轴附近，说明该领域与主题关联度较大，
是今后研究的重点。

３　新型职业农民研究的前沿热点

３．１　乡村振兴战略背景下新型职业农民培育与农
村人力资本发展

农村人力资本是农村经济发展的重要组成部

分，是实现乡村振兴的重要人才支撑保障。当社会
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物质资本达到一定量时需尽快投入大量人力资本

进入农村，目前仅适用于传统生产要素的农业对经

济增长无法做出重大贡献［６］，但发展现代农民与现

代技术能够促使农村经济增长，这便催生当代新型

职业农民这支队伍［７］。新型职业农民培育作为我

国农村人力资源的主要开发形式，在提高农民生产

技能和文化素养的同时促进农业经济增长，为新农

村的开发与建设不断输入新鲜血液起着至关重要

的作用［８］。从职业教育角度助推新型职业农民培

育，主动将成人纳入农村职业教育当中，多渠道丰

富农村人力资本是推动农村发展、解决人才瓶颈问

题的重要举措之一［９］。因此，以培育和引进新型职

业农民作为农村人才输入途径、尝试新的发展理念

为指导、不断审视新型职业农民在农村人力资本开

发和农村社会发展中的地位和作用，以期为我国实

现乡村振兴、发展为“人才强国”建立坚实基础。

３．２　新型职业农民培训需求分析
据了解目前农民参与培训的需求主要涉及３个

方面：（１）农民注重培训内容实用性和形式多样性，
对了解种养殖技术、农业政策较为感兴趣且偏好闲

时参与培训；（２）农民对于得到证书、获得政策扶
持、获得尊重而参加培训的需求较少，但也有部分

农民对此感兴趣；（３）随着现代农业的推进，农民对
农机操作、贮藏加工、农产品营销等技术也有了一

定的关注。以上需求表明，农民对自身主导产业的

发展十分重视，市场化意识逐渐由传统生产向市场

转变，参与培训有较强理性和目的性［１０］。因此，国

家应当重视新型职业农民培训工作，满足以农民切

身需求为目的进行供给，以提高技能和增加收入为

主要目标，为农民提供农用技术和教育培训、提升

专业技能和文化素养，不断了解他们的职业特点和

务农需求，建立健全农业推广课程，加强技术辅导、

师资建设、后续跟评反馈机制等。大力呼吁社会支

持农业教育，使农业教育培训供需平衡，这样不仅

有助于对接精准扶贫，还能使农民获得专业技能从

而有效控制脱贫后不返贫［１１］。

３．３　新型职业农民培育存在问题与对策
我国新型职业农民培育受限于传统与现代因

素的影响，目前仍存在一些问题。其中培育体系、

机制尚未完善，缺乏职业农民资格准入制度，导致

农民身份依旧没有改变［１２］；政策保障不完善落实不

到位的问题制约新型职业农民的培育进度，市场保

障政策不到位导致农产品滞销，亟需解决销路问

题［１３］；培育当中缺乏农业生产技能和市场经营能力

培训，资金与师资需求量较大，以致农民参与培训

的积极性不高，培育实效甚微［１４］；由相关部门根据

专家的专业领域和借鉴其他地区经验决定培训内

容，理论知识依靠“大水漫灌”的方式并不合理［１５］。
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针对培育留存问题很多学者也提出了相应对策。

在政策制度方面：相关机构应不断完善农民培育制

度体系建设，建立网络化管理体系，强调数字化教

学的推广与应用；不断完善培训运行管理机制，加

强师资建设和加大资金投入力度，并根据实际情况

制定惠农利农政策，确立相应的奖励机制［１６－１７］。在

培训内容方面：政府、高校、培训机构形成合力，扩

大培训对象范围，将教育资源配置均等；改善培训

方式并明确培训目标，倾向小规模产业农民的农业

生产技能培训［１８］。因此，根据问题适时调整培育策

略，呼吁社会各界关注“三农”问题，有利于助推农

民成长与农村发展取得共赢。

３．４　新型职业农民培训的影响因素与模型分析
在新型职业农民培训过程中，性别、年龄、身体

状况、文化水平、职业背景、所属经营主体、年收入、

参加培训经历、对政策了解程度、培训时间、内容、

体系等内外部因素都会影响农民的参训意愿［１９－２０］。

清晰影响农民参训因素后可逐步将负面因素破解

消除，从而解决农民培训存在的实际问题，将培训

参与率及实效提高。模型分析是指在相关数据解

析过程中运用的方法和工具。对农民参训影响因

素多采用二分类和多分类 Ｌｏｇｉｓｔｉｃ、Ｍｕｌｔｉｎｏｍｉｎａｌ
Ｌｏｇｉｔ、二值响应Ｐｒｏｂｉｔ模型来进行分析，该类模型使
用调查问卷易形成研究地域化的特征，以此探究某

区域内农民参训影响最大的因素［２１］；对于培训影响

因素间关联关系和层次结构可运用 ＩＳＭ模型解
析［２２］，最终培训效果可采用熵权 ＴＯＰＳＩＳ评价法对
培训效果进行测度，该模型不仅将某项指标的重要

程度客观反映于指标体系中，还能有效消除内部产

生的主观影响因素，直观反映指标权重随时间变化

的状况［２３］。总之，该热点主要是运用各种类模型将

新型职业农民培训的影响因素或与该因素相关的

领域，建立拟合度较高的模型进行分析，并有针对

性地提出建议，用量化的方法将研究热点逐一呈现。

４　新型职业农民研究的未来指向

４．１　新型职业农民的内涵与功能责任定位清晰化
习近平总书记关于新型职业农民的内涵指出：

以爱农业为基础，懂技术为核心，善经营为关键的３
个鲜明特征，与现代文明提升农民、先进技术武装

农民、加速构建新型职业农民队伍让农民身份不再

传统落后成为与时俱进的体面职业一脉相承［２４］。

将农村职业教育定位于新型职业农民培育，是职业

教育多方位转型升级解决现实问题的手段之一；提

高对新型职业农民的现实定位和认知水平，有助于

精确把握他们的价值和作用。成为具有一定文化

素养与科技知识、掌握现代化农业生产技能、拥有

社会责任感的农业从业者，是时代赋予新型职业农

民的使命和责任定位。因此，只有将新型职业农民

的概念内涵、功能责任定位不断清晰化，才能助推

农民向职业化、生产方式向机械化、农业向现代化

的方向稳步迈进［２５－２６］。

４．２　新型职业农民培育支持体系多样化发展
培育体系是指按既定的社会需求，由国家、社

会、企业、学校等若干要素按照一定的秩序和内部

联系组织协调形成相互支持的有机整体。我国现

有新型职业农民培育体系依旧存在较多问题，机构

设置重叠导致相关部门职责混乱，为数不多面向

“三农”服务的院校涉农专业薄弱，现有体系无法满

足培育工作的需求［２７］。因此，针对这一问题提出新

型职业农民培育体系应该向多样化发展，统筹利用

各级各类农业职业院校、农技推广中心、科研中心

等师资来源，将“政府＋企业 ＋社会”的模式运用到
新型职业农民培育当中，利用农村合作社、龙头企

业等相关社会企业与政府和高校相互作用，形成多

元主体协同发展的培育体系，发挥市场主导的作

用，建立科学合理多样化的新型职业农民培育体系

是未来发展的方向，也是学者今后应该关注的

重点［２８－２９］。

４．３　新型职业农民培训远程教育时代化发展
最终发现对新型职业农民“互联网远程教育”

的研究也有少数学者感兴趣。随着网络电视、互联

网的普及，远程教育也逐渐成为农民培训的有效途

径之一。互联网远程教育可以改变传统的培训方

式，使教育资源共享，农民不再受到单一培训方式

和机构的制约。由农民自主选择课程，可以有效提

升教育机会公平性，“村村通”的普及可解除由于时

间地点受限阻碍农民参与培训。目前网络销售已

成为现代农业发展的新兴方式，构建“互联网 ＋订
单农业”平台可有效拓宽农产品营销渠道与知名

度，信息互联和资源共享为农民创收营造了新的环

境［３０］。因此，发挥网络优势，借助现代信息技术平

台推广智慧农业，紧跟时代步伐，真正实现农业农

村现代化意义重大。但目前乡村基础设施不健全，

导致互联网基础设施未能全面覆盖，人力资本投资

力度欠缺导致互联网技术人才匮乏，种种因素限制
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互联网远程教育向未来时代化发展。因此，今后应

该更加具体深入探究数字化网络对农民终身教育

的作用，为新型职业农民培训远程教育时代化发展

提供可供借鉴的意义和价值。

５　结论与展望

伴随着乡村振兴战略的推进和现代农业发展

脚步的加快，为新型职业农民提供了新的挑战和机

遇，通过研究我国新型职业农民，发现其热点主要

围绕４个方面。基于独特关键词分析，推断未来还
需要从新型职业农民的内涵与功能责任定位、培育

支持体系多样化发展、培训远程教育时代化发展等

领域深度展开。结合新型职业农民的研究现状和

新农村发展面临的形式和任务，对未来研究提出以

下建议：（１）聚焦农村职业教育改革的重点问题和
新型职业农民短板，关注成人教育、农业供给侧改

革，农村电商等主题。（２）加强对新型职业农民微
观实践研究，目前学术界的研究以宏观层面定性为

主，但新型职业农民具有很强的实践性，需要将重

心下移到农民培训、田间课堂，将研究视角聚焦到

具体微观角度。（３）创新培育模式，因地制宜构建
适合我国各地区的培育模式，对乡村振兴和培育新

型职业农民具有重要的指引价值。未来职业农民

这支新型队伍必将持续壮大，成为实现我国农业农

村现代化和乡村振兴的主力军。
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基于 ＯＷＡ算子的新型女职业农民职业胜任素质评价
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　　摘要：本研究以青岛农业大学新型女职业农民法律素质培训班的６０名女学员调查数据为依据，构建新型女职业
农民的胜任素质评价模型，应用ＯＷＡ算子函数，对新型女职业农民胜任素质现状进行评价。评价结果显示，新型女
职业农民整体受教育程度不高，在胜任素质方面还存在不同程度的提升空间，尤其在生态素质方面须要提高。最后根

据各维度素质存在的不足，从加强本土女农民基础教育、吸引女大学生成为新型女职业农民、消除女农民社会性别差

异、与农业院校联合培养等方面提出新型女职业农民胜任素质提升路径。
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　　２０２０年中央一号文件提出要推动人才下乡，加
快构建高素质农民教育培训体系，培养更多懂农

业、爱农业并且能够扎根乡村的人才，推动更多农

业科技成果应用到田地里［１］。然而，目前在田间地

头参与农业生产的农民女性居多，约占农村农业从

业者总数的６５％［２］。造成这一现象的原因是男性

劳动力在城镇化进程中选择外出打工［３］。女农民

则无疑成为我国乡村振兴战略实施的重要力量。

但目前大多数农村地区女农民文化程度不高、职业

素质较低，不能较好地适应现代化农业发展的需

求。为了更好地发挥女性农民在乡村振兴和农业

现代化发展中的作用，须不断提高女性农民从业素

质，将其培育成新型职业农民。本研究拟通过构建

新型女职业农民胜任素质评价模型，对新型女职业

农民胜任素质的现状进行评价研究，找出问题与不

足，针对性地提出提升建议，以上分析可以为提升

乡村振兴人才培育效果提供有益的借鉴。

１　相关文献综述

１．１　新型女职业农民

近年来，一些学者对以务农为职业的现代女性

农业从业者进行了不同程度的探究。其中杨德兴

等认为，女性农业从业者是农业现代化建设不可或

缺的主体力量［４］。杨亚利指出，农村青壮年男劳动

力在农业产业结构调整的情况下大量外出务工，女

性农民则无疑变成农业农村发展的主体力量，并且

指出其普遍存在文化程度和道德素质偏低的现

象［５］。康芳民认为，在我国的农业发展越来越以女

性为主的背景下，要解决我国的农民问题关键要不

断培育新型职业女农民［６］。从乡村振兴的角度看，

在农村劳动力中，女性农民占３／５以上［７］，农业女性

化特征日益明显［８］，培育新型女职业农民能够在很

大程度上助推乡村振兴工作。杨梅等指出，现代女

性农业从业者培育工作刻不容缓，应被深刻认识，

对女性职业农民加以器重，为乡村振兴和现代农业

发展增加力量［９］。胡红等认为，农业生产迫切需要

解决的问题就是提高女性农业从业者的知识和技

术水平，而女农民在获得农业技术知识方面是被

动、从属的角色，因此在培育女农民时应注意多采

用更适合于女农民的培育方式［１０］。综合以上学者

的研究发现，在新型女职业农民的研究上大多是对

现状及问题进行统计描述，然后从宏观上提出解决

对策。本研究把以上多位学者的研究结论作为研

究依据并对研究的不足之处进行总结。发现前人

的研究没有针对性地制定培养路线，有的放矢地提

出措施建议。本研究在前人研究的基础上，聚焦现

代女性职业农民，分析现代女性农业从业者存在的

问题与不足，并提出措施建议。
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１．２　新型女职业农民职业胜任素质
新时代的农民，应具备符合农业现代化发展的

职业胜任素质［１１］。围绕胜任素质，多位学者进行了

不同视角的探究。杨艳丽等构建了新型职业农民

应具有的文化知识水平、农业常识和市场营销、产

品推广、专业技术、团队合作等生产经营能力以及

人际沟通能力、使用新技术新要素的能力还有创新

思维和创业能力等从业素质体系［１２］。陈春霞等提

出，新型职业农民的胜任素质由从农动机、模式创

新力、关系资本积累能力、农人新思维等１７项要素
构成［１３］。为了解决谁来种地、如何种地的问题，势

必需要一批以农业为固定职业的新型人才，即新型

职业农民［１４］。近年来，农村越来越多的男性选择进

城务工或从事其他非农职业，据相关调查显示，在

农业生产者中女性约占６５％，女性农业从业者在农
业生产中发挥主要作用［１５］。

纵观几位学者的研究发现，学者们从不同视角

建立指标体系进行评价研究，但是都没有针对女性

职业农民独有的特点，建立符合新型女职业农民特

质的指标体系。因此，本研究将结合新型女职业农

民区别于男性农业从业者的特点，建立一套符合新

型女职业农民特质的胜任素质指标评价体系，对当

前我国新型女职业农民胜任素质现状进行具体评

估，并以青岛农业大学新型女职业农民法律素质培

训班为例进行实地调查，通过调查，从多维度分析

当前新型女职业农民胜任素质的现状与不足，尽可

能全面地提出措施建议，以期为我国新型女性农业

人才培育工作提供参考。

２　新型女职业农民胜任素质模型构建

２．１　一级指标设计
本研究通过文献分析法，整理出以下８个维度

的一级指标：基本特质（Ｂ１）是指与新型女职业农民
职业特征相符的基本能力，这些能力可以是先天具

备的也可以是后天习得的；科技素质（Ｂ２）是指新型
女职业农民对农业科技意识、科技知识、科技技能

以及科技信息和科技价值观所掌握的程度以及在

农业生产实践中熟练应用的程度［１６］；经营管理素质

（Ｂ３）是新型女职业农民的市场信息分析能力、市场
机会识别能力以及资源整合能力等各方面的经营

管理素质水平［１７］；法律素质（Ｂ４）是指新型女职业
农民对与其自身相关的生产、生活方面的法律知

识、行政法规的掌握程度［１８］；思想道德素质（Ｂ５）是

指新型女职业农民在个人品德方面能做到诚信正

直、有责任心并乐于分享劳动经验和心得感受的程

度；身心健康素质（Ｂ６）包括身体素质和心理素质，
身体素质主要是指新型女职业农民自身身体健康

状况和对自身健康水平的管理能力，心理素质是指

新型女职业农民在思想、感情等方面的内心活动，

良好的心理素质，如积极进取、自信乐观等；专业素

质（Ｂ７）是指个体经过培训和考核后获得的农业方
面或其他有利于农业发展方面的专业技术能力；生

态素质（Ｂ８）是指新型女职业农民是否具有能适应
现代农业发展的绿色环保意识和安全生产责任感，

是否能全面掌握生态农业综合知识。

２．２　二级指标设计
８个维度只是对新型女职业农民胜任素质模型

的框架性描述，为了让模型具有更好的可操作性，

本研究对８个维度做出更加详细的二级指标进行描
述，在综合前人研究成果的基础上，拟从受教育程

度、职业认同、主体意识等３个指标来描述基本特
质；拟从科技意识、科技知识、科技实践能力等３个
指标来描述科技素质；拟从识别市场机会能力、资

源整合能力、信息分析能力等３个指标来描述经营
管理素质；拟从法律政策知识、法律思维、法律敏感

度等３个方面来描述法律素质；拟从诚信正直、责任
意识、共享意识等３个指标来描述思想道德素质；拟
从积极进取、自信乐观、健康管理能力等３个指标来
描述身心健康素质；拟从农业综合知识、市场营销

知识、财务管理知识等３个指标来描述专业素质；拟
从绿色环保意识、安全绿色生产责任、生态农业综

合知识等３个指标来描述生态素质。建立起新型女
职业农民胜任素质评价指标体系（表１）。

３　研究设计

本研究用专家打分法、访谈法确定新型女职业

农民胜任素质模型的各项一级指标和二级指标权

重。访谈对象是青岛市西海岸参加青岛农业大学

新型女职业农民法律培训班的学员。然后结合

ＯＷＡ算子函数对各级指标进行计算分析。根据一
二级指标设计问卷内容，将设计好的问卷发放给该期

培训学员。调查过程中，向学员发放调查问卷，总共

发出６０份，收回有效问卷５７份，回收率达到９８．３％。
为了保证问卷可信度，本研究在获取问卷数据

后，对问卷数据进行了信度、效度检验，以保障问卷

设计的科学性。首先，用科伦巴赫（Ｃｒｏｎｂａｃｈｓα）
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表１　新型女职业农民胜任素质评价指标体系

目标层 一级指标 二级指标

新型女职业农民 基本特质（Ｂ１） 受教育程度（Ｃ１１）

胜任素质（Ａ） 职业认同（Ｃ１２）

主体意识（Ｃ１３）

科技素质（Ｂ２） 科技意识（Ｃ２１）

科技知识（Ｃ２２）

科技实践能力（Ｃ２３）

经营管理素质（Ｂ３） 识别市场机会能力（Ｃ３１）

资源整合能力（Ｃ３２）

信息分析能力（Ｃ３３）

法律素质（Ｂ４） 法律政策知识（Ｃ４１）

法律思维（Ｃ４２）

法律敏感度（Ｃ４３）

思想道德素质（Ｂ５） 诚信正直（Ｃ５１）

责任意识（Ｃ５２）

共享意识（Ｃ５３）

身心健康素质（Ｂ６） 积极进取（Ｃ６１）

自信乐观（Ｃ６２）

健康管理能力（Ｃ６３）

专业素质（Ｂ７） 农业综合知识（Ｃ７１）

市场营销知识（Ｃ７２）

财务管理知识（Ｃ７３）

生态素质（Ｂ８） 绿色环保意识（Ｃ８１）

安全绿色生产责任（Ｃ８２）

生态农业综合知识（Ｃ８３）

一致性系数来进行效度检验，根据 α系数的检验标
准可知，α越大，表明问卷设计可靠性越大。本研究
设计问卷信度系数为０．９６８，大于０．９，各个维度的
α系数也都大于０．７，说明研究数据总体与维度信
度较高，基于该问卷进行数据统计分析将得到具有

可靠性的结果。接下来进行效度分析，采用常用的

ＫＭＯ检验法。本研究中 ＫＭＯ的值为０．７６６，表明
数据亦具有较高效度。基于该数据所做的统计分

析具有较好的可信度。

４　基于 ＯＷＡ算子的新型女职业农民职业胜任素
质评价

４．１　一级指标权重计算与分析
通过专家访谈，邀请６位新型职业农民培育方

面的专家对各项指标进行权重评分，运用 ＯＷＡ算
子，计算新型女职业农民胜任素质的８个一级指标
权重值。这种方法能最大限度减少决策数据极值

对整体决策数据的影响，使确定的指标权重相对合

理，具体步骤如下。

４．１．１　专家打分　邀请６位专家，根据同一层次指
标的重要性程度对新型职业农民胜任素质评价指

标（Ｃｉｊ）进行打分（０～１０分），得到原始决策数据
（ａ１，ａ２，ａ３，…，ａｎ－１，ａｎ），将已知决策数据按降序排
列，并从 ０开始重新编号，得到新数列（ｂ０，ｂ１，ｂ２，
…，ｂｎ－２，ｂｎ－１），其中（ｂ０≥ｂ１≥ｂ２≥…≥ｂｊ≥…≥
ｂｎ－２≥ｂｎ－１）。
４．１．２　位置赋权　数据 ｂｊ的比重分别对应组合数
Ｃｊｎ－１，也即ｎ个数据ｂ０，ｂ１，ｂ２，…，ｂｎ－１分别对应ｎ个
组合数Ｃ０ｎ－１，Ｃ

１
ｎ－１，Ｃ

２
ｎ－１，…，Ｃ

ｎ－１
ｎ－１，故得赋权向量：

ｋｊ＋１＝
Ｃｊｎ－１

∑
ｎ－１

ｋ＝０
Ｃｋｎ－１
，ｊ＝０，１，２，…，ｎ－１。 （１）

　　根据二项式定理，有：

∑
ｎ－１

ｋ＝０
Ｃｋｎ－１＝２

ｎ－１。 （２）

　　即得ｋｊ＋１＝
Ｃｊｎ－１
２ｎ－１
，ｊ＝０，１，２，…，ｎ－１。 （３）

４．１．２．１　确定绝对权重　利用赋权向量（ｋｊ＋１）对
打分数据集 （ｂ０，ｂ１，ｂ２，…，ｂｎ－２，ｂｎ－１）进行加权，得
到新型职业农民胜任素质评价指标 Ｃｉｊ的绝对权重
值（ωｉ′）：

ωｉ′＝∑
ｎ－１

ｋ＝０
ｋｊ＋１ｂｊ，ｉ＝１，２，…，ｍ。 （４）

式中：ｍ表示指标因素的个数。
４．１．２．２　确定相对权重　计算新型职业农民胜任
素质评价指标Ｃｉｊ的相对权重值（ωｉ），即

ωｉ＝
ωｉ′

∑
ｍ

ｉ＝１
ωｉ′
，ｉ＝１，２，…，ｍ。 （５）

　　专家打分结果见表２。

表２　一级指标专家打分

专家序号
得分（分）

Ｂ１ Ｂ２ Ｂ３ Ｂ４ Ｂ５ Ｂ６ Ｂ７ Ｂ８

专家１ ８．０ ８．５ ８．５ ８．５ ８．５ ９．０ ８．５ ９．０

专家２ ７．５ ７．５ ９．０ ９．０ ７．５ ９．５ ８．５ ９．５

专家３ ７．５ ７．５ ８．５ ８．０ ８．０ ８．５ ８．０ ８．５

专家４ ７．０ ７．５ ９．０ ９．０ ９．０ ９．５ ９．０ ９．５

专家５ ８．５ ８．５ ８．５ ８．５ ８．５ １０．０ ８．５ ９．０

专家６ ８．５ ８．５ ９．５ ９．５ ９．０ ９．５ ９．５ ９．５

　　根据公式（１）至公式（５），可得一级指标的相对
权重见表３。
　　由表 ３可知，身心健康素质指标权重为
０．１４０３，是所有一级指标中最重要的指标；次重要
指标为为经营管理素质，权重为０．１３０８；法律素质
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表３　一级指标的相对权重

目标层 一级指标 权重 排序

新型女职业农民胜任素质（Ａ） 基本特质（Ｂ１） ０．１１６７ ６

科技素质（Ｂ２） ０．１１９３ ５

经营管理素质（Ｂ３） ０．１３０８ ２

法律素质（Ｂ４） ０．１３０５ ３

思想道德素质（Ｂ５） ０．１２６４ ４

身心健康素质（Ｂ６） ０．１４０３ １

专业素质（Ｂ７） ０．１１９３ ５

生态素质（Ｂ８） ０．１１６７ ６

和思想道德素质权重分别为０．１３０５、０．１２６４，位列
第３、第４；科技素质和专业素质同为次不重要指标，
而最不重要的２个指标为基本特质和生态素质。
４．２　二级指标权重计算与分析

根据问卷调查结果，计算每项二级指标在其所

属一级指标中的权重并排序，具体见表４。

表４　新型女职业农民胜任素质二级指标权重

一级指标 二级指标
平均分

（分）
权重

二级指标

在所属一

级指标中

权重排序

基本特质（Ｂ１） 受教育程度（Ｃ１１） ６．５ ０．２９５ ３

职业认同（Ｃ１２） ７．６ ０．３４５ ２

主体意识（Ｃ１３） ７．９ ０．３５９ １

科技素质（Ｂ２） 科技意识（Ｃ２１） ７．３ ０．３３２ ２

科技知识（Ｃ２２） ７．１ ０．３２３ ３

科技实践能力（Ｃ２３） ７．６ ０．３４５ １

经营管理素质 识别市场机会能力（Ｃ３１） ７．５ ０．３２６ ３

（Ｂ３） 资源整合能力（Ｃ３２） ７．７ ０．３３５ ２

信息分析能力（Ｃ３３） ７．８ ０．３３９ １

法律素质（Ｂ４） 法律政策知识（Ｃ４１） ７．５ ０．３５５ １

法律思维（Ｃ４２） ６．８ ０．３２２ ２

法律敏感度（Ｃ４３） ６．８ ０．３２２ ２

思想道德素质 诚信正直（Ｃ５１） ８．１ ０．３３８ １

（Ｂ５） 责任意识（Ｃ５２） ８．１ ０．３３８ １

共享意识（Ｃ５３） ７．８ ０．３２５ ２

身心健康素质 积极进取（Ｃ６１） ７．８ ０．３４２ １

（Ｂ６） 自信乐观（Ｃ６２） ７．６ ０．３３３ ２

健康管理能力（Ｃ６３） ７．４ ０．３２５ ３

专业素质（Ｂ７） 农业综合知识（Ｃ７１） ７．８ ０．３５８ １

市场营销知识（Ｃ７２） ７．２ ０．３３０ ２

财务管理知识（Ｃ７３） ６．８ ０．３１２ ３

生态素质（Ｂ８） 绿色环保意识（Ｃ８１） ７．９ ０．３４１ １

安全绿色生产责任（Ｃ８２） ７．６ ０．３２８ ３

生态农业综合知识（Ｃ８３） ７．７ ０．３３２ ２

　　分析表４可知，在基本特质中主体意识排第１
位，说明经过前期的培育，新型女职业农民的主体

意识已经有了很大程度的提高，然而与男性职业农

民相比，女性平时忙于家庭事务，因此学习主动性

不强，学习能力也落后于男性，这也导致新型女职

业农民的受教育程度偏低，普遍得不到提高；在科

技素质中，科技实践能力得分最高，说明新型女职

业农民的实践能力在培育过程中得到了明显提高，

然而由于总体文化素质偏低等原因，新型女职业农

民计算机互联网知识匮乏，而且缺乏创新能力；在

经营管理素质中，信息分析能力占第１位，说明新型
女职业农民的信息分析能力已经有所提升，但资源

整合能力仍然较差，市场眼光不足，不能及时了解

市场动向和把握市场机会；在法律素质中，法律政

策知识排名第１，说明目前新型女职业农民来经过
培训已经初步掌握了一定的法律知识，但法律敏感

度和法律思维仍然不足；在思想道德素质中，诚信

正直和责任意识并列第１位，说明新型女职业农民
能够做到诚信正直并具有一定的责任意识，但在经

营传承与分享方面仍然做的不够好；在身心健康素

质中，积极进取排第１位，说明新型女职业农民已经
有了改变现状积极进取的态度。而女性农民主体

参与培育具有很强的示范作用，能够对身边其他女

农民产生积极影响，但其自身仍存在自信心不足等

悲观现象，身心健康管理意识也比较薄弱；在专业

素质中，农业综合知识排第１位，说明作为农民，新
型女职业农民已经掌握了一定的农业科学知识，但

其他方面的专业知识仍有待提高；在生态素质中，

绿色环保意识排第１位，说明新型女职业农民的绿
色环保意识初步形成，但生态农业综合知识仍有待

充实，安全绿色生产责任感不足，须要不断提高。

４．３　组合权重计算与综合评价分析
由表５可知，经过权重排序后，部分指标排名并

列，因此２４项二级指标权重总体按照１～１２名排
序。根据排名分析，本研究总结出新型女职业农民

胜任素质状况，具体如下。

　　文化程度普遍偏低。基本特质中的受教育程
度排第１２名，是所有素质中得分最低的指标，说明
新型女职业农民的文化程度普遍偏低。

科技素质还存在差距。科技素质中的３项二级
指标科技实践能力、科技意识、科技知识排名分别

为第７、第８、第９，女性职业农民的科技素质有所提
高，但距离乡村振兴战略和现代农业发展的具体要
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表５　新型女职业农民胜任素质评价指标权重

目标层 一级指标 一级指标权重 二级指标 二级指标权重 组合权重 排序

新型职业农民胜任素质（Ａ） 基本特质（Ｂ１） ０．１１６７ 受教育程度（Ｃ１１） ０．２９５ ０．０３４ １２

职业认同（Ｃ１２） ０．３４５ ０．０４０ ８

主体意识（Ｃ１３） ０．３５９ ０．０４２ ６

科技素质（Ｂ２） ０．１１９３ 科技意识（Ｃ２１） ０．３３２ ０．０４０ ８

科技知识（Ｃ２２） ０．３２３ ０．０３９ ９

科技实践能力（Ｃ２３） ０．３４５ ０．０４１ ７

经营管理素质（Ｂ３） ０．１３０８ 识别市场机会能力（Ｃ３１） ０．３２６ ０．０４３ ５

资源整合能力（Ｃ３２） ０．３３５ ０．０４４ ４

信息分析能力（Ｃ３３） ０．３３９ ０．０４４ ４

法律素质（Ｂ４） ０．１３０５ 法律政策知识（Ｃ４１） ０．３５５ ０．０４６ ３

法律思维（Ｃ４２） ０．３２２ ０．０４２ ６

法律敏感度（Ｃ４３） ０．３２２ ０．０４２ ６

思想道德素质（Ｂ５） ０．１２６４ 诚信正直（Ｃ５１） ０．３３８ ０．０４３ ５

责任意识（Ｃ５２） ０．３３８ ０．０４３ ５

共享意识（Ｃ５３） ０．３２５ ０．０４１ ７

身心健康素质（Ｂ６） ０．１４０３ 积极进取（Ｃ６１） ０．３４２ ０．０４８ １

自信乐观（Ｃ６２） ０．３３３ ０．０４７ ２

健康管理能力（Ｃ６３） ０．３２５ ０．０４６ ３

专业素质（Ｂ７） ０．１１９３ 农业综合知识（Ｃ７１） ０．３５８ ０．０４３ ５

市场营销知识（Ｃ７２） ０．３３０ ０．０３９ ９

财务管理知识（Ｃ７３） ０．３１２ ０．０３７ １１

生态素质（Ｂ８） ０．１１６７ 绿色环保意识（Ｃ８１） ０．３４１ ０．０４０ ８

安全绿色生产责任（Ｃ８２） ０．３２８ ０．０３８ １０

生态农业综合知识（Ｃ８３） ０．３３２ ０．０３９ ９

求还存在较大差距。

经营管理水平有待提高。在经营管理素质中，

资源整合能力和信息分析能力排名第４，识别市场
机会能力排名第５。总体来看，经过培育，新型女职
业农民已经具备较高的资源整合能力和信息分析

能力，并且已经具备了一定的市场风险意识，具有

一定的识别市场机会的能力，整体来看新型女职业

农民的经营管理水平已经有所提高，但仍有较大的

进步空间。

法律知识不足。法律素质中，法律政策知识排

名第３，法律思维和法律敏感度排名第６。过去，新
型女职业农民掌握的法律知识局限在选举、婚姻、

继承等政治、生活方面，经过一段时间的专题培训，

新型女职业农民所掌握的专业性法律知识明显增

多。大部分女性职业农民已经初步建立基本的法

治观念，认可用法律手段来解决问题。然而，一旦

遇到具体问题，绝大多数农村妇女仍然选择非法律

手段解决问题。可见，多数女性职业农民的法律思

维和法律敏感度仍不强，不能真正落实到实际行

动中。

思想道德素质偏低。从表５中可以看出，思想
道德素质中的共享意识排第７名，诚信正直和责任
意识都排第５名。目前女性农民的思想道德观念依
然处在比较陈旧的传统模式，共享意识淡薄，小农

思想严重，存在“等、要、靠”的现象。因此，新型女

职业农民的共享意识培育工作有待加强，整体思想

道德素质仍有待提高。

继续保持良好的身心健康素质。由表５可知，
随着生活水平的提高，新型职业女农民的身心健康

素质良好。然而仍然存在小部分的女农民对身心

健康认识不足，健康查体意识淡薄，即使查出问题，

也迫于经济压力，不想去医治，觉得小毛病忍忍就

好了。有关数据显示，中国每年有约 １６万名农村
妇女存在心理健康问题［１９］。显然，新型女职业农民

—５２—江苏农业科学　２０２１年第４９卷第７期



的身体健康素质和心理健康素质还有提升空间。

因此，在继续保持新型女职业农民良好的身心健康

素质的同时，要帮助身心健康素质较弱的女农民提

高自身健康素质。

专业理论知识薄弱。由表５可知，财务管理知
识排名第１１，科技知识、市场营销知识、生态农业综
合知识并列第９名，排名也比较靠后，这说明新型女
职业农民没有形成系统的现代专业理论知识，知识

结构缺乏时代性、先进性、实用性，无法应对新时代

农业发展面临的挑战。

绿色生态环保发展理念不足。生态素质中的３
项二级指标排名分别为第８、第９、第１０，可见生态
素质总体排名靠后，说明新型女职业农民的绿色环

保意识、生态农业综合知识、安全绿色生产责任素

质已经跟不上新时代乡村振兴战略的要求，因此，

当前应着力培育新型女职业女农民的绿色生态环

保发展理念，提高其生态素质。

５　新型女职业农民胜任素质提升路径

５．１　着力提高新型女职业农民受教育程度
本研究结果表明，新型女职业农民受教育程度

普遍不高，要解决这一问题，应做到内优外化。所

谓“内优”是指要提高本土新型女职业农民的文化

教育水平，尤其农村基础教育应受到高度重视，在

农村基础教育方面应该投入更多的资金，使农村教

学环境变得越来越好，才会有更多的人才愿意留在

农村。另外还要转变农村重男轻女的观念，使农村

留守女童从小就能接受良好的基础教育。二是要

加强宣传，促进职业农民来源多元化。目前，新型

女职业农民的主要来源是在农村务农的女农民。

为壮大技能型和经营型女职业农民的队伍，优化新

型女职业农民队伍结构，应加强宣传和政策倡导，

鼓励农业相关专业女大学生回乡就业和创业，成为

新型女职业农民。

５．２　消除女职业农民社会性别差异
根据评价结果可见，经过前期的培训，新型女

职业农民的科技素质、经营管理素质、法律素质、思

想道德素质都有了较大幅度的提升，但还存在提升

空间。为了更大程度地提升女农民的这些胜任素

质，最根本的是要使农村妇女具有独立的经济来

源，不再依附于男性，这样才能更好地消除社会性

别差异。农村劳动力中妇女占大多数，性别平等能

更有效地促进乡村振兴战略开展。例如政府主导

开办传统手工艺品传习班，根据当地人文资源就地

取材，与当地相关企业签订收购合同，或者建立电

商销售平台，保证妇女农民有固定收入。

５．３　联合农业院校培育新型女职业农民
建议政府利用农业院校的先天优势，与当地农

业院校联合培养新型女职业农民。尤其是在专业

素质和生态素质方面。从评价结果看，新型女职业

农民的专业素质和生态素质相比其他素质更为薄

弱，而农业院校办学历史悠久，教师资源优厚，教学

设备先进，培训体系成熟。根据乡村振兴战略总体

要求，构建有关农业综合、财务管理、市场营销和生

态农业等多个领域知识体系，形成新型女职业农民

培育的长效机制，有效提高新型女职业农民的专业素

质和生态素质，为乡村振兴战略实施提供人才保障。
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基于灰色关联分析的农村居民收入动态分析
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　　摘要：随着各种惠农政策的不断出台，为适应各种形式的变化，及时掌握农村居民增收的影响因素的变动变得极
其重要。运用灰色关联聚类的方法从中部地区６个省中选出山西省、河南省、江西省等３个省作为研究省份，首先基
于所选的中部３个省２００９—２０１７年的数据，分析３个省农村居民的收入现状；然后在精准扶贫政策背景下，通过分析
将数据分为２００９—２０１３年、２０１４—２０１７年２个阶段，再分别运用灰色关联的方法分析农村居民总收入与其构成的灰
色关联度，对比分析发现，各省的主要影响因素与总收入的关联度各不相同，但约束或促进总收入增加的原因却具有

共性，并且３个省农村居民的工资性收入与家庭经营性收入的总和占比在缓慢下降，表现出农村居民的收入结构正在
向多元化形式转变；最终针对如何增加农村居民收入提出相关政策建议。
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　　自２００４年以来，中央以“三农”（农业、农村、农
民）为主题连续 １５年颁布了中央一号文件。２００４
年提出促进农村居民增收问题；２００９年强调了农村
居民收入持续增长的重要性；２０１８年提出实施乡村
振兴战略等。这些文件足以强调在中国社会主义

现代化时期“三农”问题最高优先重视的地位，而

“三农”问题的重点还是在于提高农村居民的收入。

是否能建成小康社会，重点是看贫困老乡能不能脱

贫。２０１３年，习近平总书记首次提出精准扶贫的概
念，党的十九大报告中也指出，要坚决打好精准脱

贫攻坚战，全面建成小康社会。而贫困户多为农村

居民，因此，此项政策对农村居民增收也起到了积

极的影响。

现有文献在各个方面运用各种方法对农村居

民收入结构进行了研究，成果非常显著。王艳等根

据１９９３—２０１３年面板数据，经过统计数据和构建计
量经济模型分析了收入结构、财政支出对居民消费

结构的影响［１］。徐会奇等实证分析发现，收入不确

定性是影响消费的重要因素［２］。邱慧等基于

２００６—２０１５年山西省面板数据，研究了农村居民人
均年收入与其他８项主要消费支出的关联程度［３］。

张泽等选取２００１—２０１５年我国３１个省的面板数
据，探究了农村居民的收入不确定性对消费结构的

影响［４］。杨园争等追踪调查了我国 ８个省份农户
的收入情况，运用计量经济学模型计算分析了收入

流动对收入分配的影响［５］。张桓森等对吉林省城

乡居民收入差距的发展变化趋势进行了分析，得出

城镇和农村居民收入都是快速增长的状态，但城乡

居民收入差距越来越大的结论［６］。通过计算分析

近年来的数据，发现工资性收入差异是引起地区间

农村居民可支配收入差距形成的主要原因，同时也

是缩小收入差距的重要因素［７］。刘伟等以行业间、

城乡间与地区间３个维度的收入分配差距为切入
点，探究了我国收入分配结构的演变史，分析其原
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因并提出了相关对策［８］。Ｒｅｎ等实证分析得出，过
大的城乡收入差距将影响经济增长的基础、运行和

结果［９］。Ｋｉｂｒｉｙａ等经过对印度经济的考察，发现减
少农村贫困似乎比减少城乡贫困方面更有效［１０］。

刘赛红等选取２０００—２０１５年我国３０个省份的面板
数据，采用空间面板模型分析得出推动农业振兴、

加强农村信贷投入有助于城乡居民收入差距的缩

小［１１］。詹长春等分析研究了医疗保障在收入再分

配中产生的逆向效应，并提出解决该效应的相关政

策建议［１２］。

但大部分的学者仅对一个时间序列的纯收入

或可支配收入进行分析，而以农村居民总收入作为

因变量，将往年数据与现阶段数据作对比，分析其

趋势变化的相关研究文献却很少。因此，本研究在

精准扶贫政策背景下，试用２００９—２０１３年、２０１４—
２０１７年２个阶段的数据，用灰色关系聚类方法选出
中部地区山西省、河南省、江西省等３个省进行研
究，首先运用灰色关联分析的方法对比分析３个省
的农村居民收入构成与总收入的关联度，探究农村

居民的不同收入来源对总收入的影响程度，并基于

结论提出使农村居民收入稳定增长的适当政策建

议，以期为政府对农村居民增收政策的调整提供

参考。

１　理论方法与数据来源

１．１　灰色关联分析理论
灰色系统是著名学者邓聚龙教授于１９８２年创

建，它主要运用的对象具有贫信息、小样本、不确定

性的特点。灰色关联分析［１３］的系统中参考数列和

比较数列２个因素之间的灰色关联度越接近于１，
相应序列的几何形状越接近，联系越紧密，关联程

度就越大，也即说明该比较数列因素是影响系统发

展的主要影响因素。农村居民的总收入及其构成

具有明显的信息不完全、随机和模糊的性质，是一

个比较典型的灰色系统。

下面是灰色关联分析的具体计算步骤：

（１）给出参考数列、比较数列；设本研究的系统
行为序列为

　　Ｘ＝｛ｘｉ｜ｉ∈Ｎ，Ｎ＝０，１，２，…，ｍ，ｍ≥２；ｘｉ［ｘｉ（１），ｘｉ
（２），…，ｘｉ（ｎ）］，ｘｉ（ｋ）∈ｘｉ，ｋ∈Ｋ，Ｋ＝１，２，…，ｎ，
ｎ≥３｝。　
式中：ｘ０（ｋ），（ｋ＝１，２，…，ｎ）为参考数列，代表农村
居民人均总收入；ｘｉ（ｋ），（ｉ＝１，２，…，ｍ；ｋ＝１，２，…，

ｎ）为比较数列，代表总收入的影响因子（人均工资
性收入、人均家庭经营收入、人均第一二三产业收

入、人均财产性收入、人均转移性收入等）。

（２）对各序列进行无量纲化处理；令

　　Ｘｉ′＝
Ｘｉ
ｘｉ（１）

＝［ｘｉ′（１），ｘｉ′（２），…，ｘｉ′（ｎ）］，ｉ＝

０，１，２，…，ｍ。 （１）
　　（３）求 Ｘ０与 Ｘｉ初值像相应的分量之差的绝对
值序列，记

　　Δｉ（ｋ）＝｜ｘ０′（ｋ）－ｘｉ′（ｋ）｜，Δｉ（ｋ）＝［Δｉ（１），
Δｉ（２），…，Δｉ（ｎ）］，ｉ＝１，２，…，ｍ。 （２）
　　（４）求Δｉ（ｋ）＝｜ｘ０′（ｋ）－ｘｉ′（ｋ）｜，ｋ＝１，２，…，
ｎ；ｉ＝１，２，…，ｌ的最大值和最小值，记为

Ｍ＝ｍａｘ
ｉ
ｍａｘ
ｋ
Δｉ（ｋ），ｍ＝ｍｉｎｉｍｉｎｋ Δｉ（ｋ）。 （３）

（５）计算关联系数

　　ｒ０ｉ（ｋ）＝
ｍ＋κＭ
Δｉ（ｋ）＋κＭ

，κ∈（０，１），ｋ＝１，２，…，ｎ；

ｉ＝１，２，…，ｍ。 （４）
式中：κ为分辨系数（也称作灰数白化值），本研究取
κ＝０．５。

（６）求出关联系数的平均值即为所要的关联
度，根据关联度数值大小进行排序，通过排序能反

映出各因素对总收入影响的大小。

ｒ０ｉ＝
１
ｎ∑

ｎ

ｋ＝１
ｒ０ｉ（ｋ），ｋ＝１，２，…，ｎ；ｉ＝１，２，…，ｍ。 （５）

１．２　数据来源
通过对中部 ６个省（山西省、河南省、江西省、

安徽省、湖北省、湖南省）２００９—２０１７年的人均国内
生产总值（ＧＤＰ）进行灰色关联聚类，可将中部６个
省分为２类（山西省、河南省、江西省、安徽省、湖南
省为一类，湖北省自为一类），并用人均ＧＤＰ来表现
农村居民的贫困程度，进而更好体现精准扶贫等政

策对农村居民收入结构的影响，从而提出更加精准

的政策建议。因此，本研究拟选山西省、河南省、江

西省、安徽省、湖南省等５个省作为研究对象，但因
中部地区的安徽省、湖南省２个省的部分指标数据
缺失，且通过聚类分析发现江西省与安徽省、湖南

省的关联度较大，因此本研究选取中部地区的山西

省、河南省、江西省等３个省作为研究省份，为保证
数据分析的可比性，数据来源于２０１０—２０１８年《山
西统计年鉴》《河南统计年鉴》《江西统计年鉴》《中

国统计年鉴》。本研究采用２００９—２０１７年的时间序
列数据进行分析。根据统计年鉴指标解释，人均总
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收入为农村居民收入水平的指标。因此，本研究选

取人均总收入作为参考数列，并选取人均总收入的

四大来源以及人均家庭经营性收入中的人均第一

二三产业收入为其影响因素，作为比较数列。

２　农村居民收入结构的灰色关联分析

２．１　农村居民收入结构现状
随着时代的变迁，社会环境的变化，经济的不

断繁荣，我国农村也随之表现出许多新的情况，农

村居民收入也出现了很多新的变化。

从整理的数据（表１）可知，２０１０—２０１７年中部
地区山西省、河南省、江西省等３个省人均总收入绝
对量不断增加，３个省农村居民人均总收入均实现
成倍增长；江西省农村居民人均总收入由７４６８．５３
元上升到１６１９６．３４元，增幅为８７２７．８１元；河南省
农村居民人均总收入增幅次之，为８３３７．００元；山
西省农村居民人均总收入增幅最小，为 ６４５５．７９
元；山西省、河南省、江西省３个省的平均年增长率
分别为 １１．２７％、１１．８６％、１２．０６％，均低于全国
１２７９％的平均年增长率。

表１　中部地区山西省、河南省、江西省３个省农村居民人均收入与全国的比较

年份

省份

山西省 河南省 江西省 全国

农村居民人均收入

（元）

增长率

（％）
农村居民人均收入

（元）

增长率

（％）
农村居民人均收入

（元）

增长率

（％）
农村居民人均收入

（元）

增长率

（％）

２０１０ ６３９３．６２ １１．８０ ７２９３．００ １０．８５ ７４６８．５３ １０．４１ ５１５３．１７ １４．８６

２０１１ ７４１９．９０ １５．８２ ８７２５．００ １４．２２ ８９９４．４８ １３．０１ ５９１９．０１ １７．８８

２０１２ ８２０３．７１ １２．６２ ９８２９．００ １２．３５ １００３９．１３ １３．５２ ６９７７．２９ １３．４６

２０１３ ９１０２．６３ ９．０５ １１３４５．００ ９．５７ １０８６４．４７ １１．３８ ９４２９．６０ １９．１１

２０１４ １０７６７．８０ １８．２９ １２７３８．００ １２．２８ １２５０２．９４ １５．０８ １０４８８．９０ １１．２３

２０１５ １１４０２．６０ ７．３１ １３６６７．００ ８．０４ １３９２６．０４ ９．０１ １１４２１．７０ ８．８９

２０１６ １２１６７．１８ ５．９０ １４３８４．００ ６．４８ １５３７１．６５ ８．２０ １２３６３．４０ ８．２４

２０１７ １２８１９．４１ ６．５１ １５６３０．００ ６．５１ １６１９６．３４ ８．８１ １３４３２．４０ ８．６５

　　注：资料根据国家及各省份统计年鉴整理所得；其中，增长率＝（本年绝对量－上年绝对量）／上年绝对量。

　　从图１至图３可以看出，通过分析３个省农村
居民各收入来源占总收入的比例，从总体看，山西

省主要收入来源正在从家庭经营性收入转向工资

性收入；而河南省、江西省２个省仍然是以家庭经营
性收入作为主要收入来源，但２个省的工资性收入
占比正在波动上升、家庭经营性收入占比有缓慢下

降的趋势。体现了农村居民的收入来源正在由以

第一产业收入为主转变为多样化形式的收入为主。

因此，为了适应各种形式的变化，必须及时掌握农

村居民收入结构变动的影响因素。

２．２　农村居民收入结构的灰色关联分析
在２０１３年精准扶贫政策提出的背景下，通过观

察统计的数据（表１）发现，２０１４年相对于２０１３年３
个省的总收入有较大的提高，２０１３年山西省、河南
省、江西省３个省的人均总收入分别为９１０２．６３、
１１３４５．００、１０８６４．４７元，２０１４年３个省的人均总收
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入分别增至１０７６７．８０、１２７３８．００、１２５０２．９４元，增
长率分别为１８．２９％、１２．２８％、１５．０８％，均高于平
均年增长率（３个省人均总收入年增长率分别为
１１．２７％、１１８６％、１２．０６％），增长率明显提高。因
此，本研究将 ２００９—２０１７年数据分为 ２００９—２０１３

年、２０１４—２０１７年２个阶段，通过灰色关联分析方
法，分析农村居民收入影响因素对总收入的影响程

度，计算各影响因素的关联度，并将各关联度排序，

得出不同的影响因素对总收入的影响程度，分别得

到３个省的关联度（表２、表３）。

表２　２００９—２０１３年农村居民总收入与影响因子的关联度

指标
山西省 河南省 江西省

关联度 排序 关联度 排序 关联度 排序

工资性收入（ｘ１） ０．６８０４３７ ３ ０．６１１６４８ ６ ０．６６４６２９ ５

家庭经营性收（ｘ２） ０．７０５４９４ １ ０．６３８０５７ ４ ０．８２９５０７ ４

第一产业收入（ｘ３） ０．７０３５５５ ２ ０．６４１７６５ ３ ０．６６２９９０ ３

第二产业收入（ｘ４） ０．６６４７９０ ６ ０．６０８５３７ ７ ０．６１５２１３ ７

第三产业收入（ｘ５） ０．６３６２５６ ７ ０．６６７４１４ ２ ０．７１９７５３ １

财产性收入（ｘ６） ０．６７５２７４ ４ ０．６１４４１５ ５ ０．７０６５３０ ２

转移性收入（ｘ７） ０．６７２３８０ ５ ０．７１６６９４ １ ０．６５６８５４ ６

２．２．１　工资性收入水平及构成变化　总的来看，山
西省、河南省、江西省等３个省的工资性收入与总收
入的灰色关联度，在２００９—２０１３年河南省、江西省
２个省的排名较低（第６名、第５名），表现出农村居
民的就业率或工资薪酬在此阶段并不高，而山西省

相对来说较高（第３名），已经体现出工资性收入对
总收入的重要影响。在２０１４—２０１７年河南省、江西

省２个省的排名逐渐提高（第２名、第３名），表明工
资性收入对总收入的增加变得较为重要，符合２个
省作为人口大省的基本省情；尽管山西省的排名下

降到第５名，但其工资性收入仍占总收入较大比重，
增加工资性收入依然至关重要；同时也说明，近年

来工业化、城镇化的发展加大了农村居民的就业机

会，这也是使得３个省农村居民工资性收入增加、关
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表３　２０１４—２０１７年农村居民总收入与影响因子的关联度

指标
山西省 河南省 江西省

关联度 排序 关联度 排序 关联度 排序

工资性收入（ｘ１） ０．５１５５７２ ５ ０．６７３２４９ ２ ０．７３５１１５ ２

家庭经营性收（ｘ２） ０．５０９５７４ ６ ０．６０６６１５ ４ ０．８２９５０７ １

第一产业收入（ｘ３） ０．５０９５２１ ７ ０．５８６７８３ ５ ０．６６２９９０ ５

第二产业收入（ｘ４） ０．６０４４５７ ２ ０．５８４０４１ ６ ０．６１５２１３ ６

第三产业收入（ｘ５） ０．７６７７９４ １ ０．５２９７９３ ７ ０．６７２１７６ ４

财产性收入（ｘ６） ０．５２４５８２ ４ ０．７３５１９２ １ ０．５３７７４２ ７

转移性收入（ｘ７） ０．５３１７８８ ３ ０．６５６３５８ ３ ０．６８９９０２ ３

联度排名提高的主要缘故。

２．２．２　家庭经营性收入水平及构成变化　从
２００９—２０１３年来看，山西省、河南省、江西省等３个
省的家庭经营性收入在３个省农村居民总收入中占
据较大的比重，且关联度排序较靠前，表明在此阶

段，家庭经营性收入是促进农村居民总收入增加的

首要因素。山西省还处于以农业生产收入来促进

总收入增长的阶段，而河南省、江西省２个省则是第
三产业收入对总收入的增加产生较大的影响；第二

产业无论是从绝对值上，还是关联度排名上均对总

收入增收的贡献率较低；身为农业大省，中部地区

的山西省、河南省、江西省等３个省对于第一产业收
入的增加也不能忽视。

２０１４—２０１７年期间，３个省家庭经营性收入的
灰色关联度有升有降，表现出３个省农村农业结构
的动态变化：山西省正在由以单一的农业生产促进

增收向农业与非农业共同促进总收入增长的方向

发展；河南省以家庭经营性收入带动总收入增长的

作用受到局限；该收入对江西省农村居民收入增长

影响是最大的，是江西省农村居民总收入不断增长

的基础。同时体现出农村第一二三产业融合［１４］的

重要性。

２．２．３　财产性收入水平及构成变化　从表２、表３
可以看出，２００９—２０１３年、２０１４—２０１７年 ２个阶段
山西省、河南省、江西省等３个省的财产性收入与总
收入的灰色关联度排名变化波动较大，表明前期农

村居民的财产性收入仍然有限，同时也可以反映出

农村的基础设施建设并不完善，导致以土地流转、

租金收入等方式的财产性收入受到局限；但后期由

于农村经济的不断繁荣、土地政策的改革以及农村

的基础设施得到改善等一些惠农政策的实施，加快

了财产性收入的增长。特别是河南省，财产性收入

的持续增长对农村居民的增收有非常大的影响。

由于提升农村交通基础设施存量对农村居民人均

纯收入及其人均工资性收入和人均家庭经营纯收

入均具有非线性正向促进作用［１５］，因此３个省均须
注重对农村基础设施的投入。

２．２．４　转移性收入水平及构成变化　２００９—２０１３
年阶段，在转移性收入与总收入的灰色关联度中，

在河南省排名为首位，表明政府补贴带来的收益对

河南省农村居民总收入的增长具有举足轻重的作

用；而在山西省、江西省的排名分别为第５、第６名，
均比较靠后，表明这２个省的转移性收入对总收入
的增长作用贡献较小，转移支付体系有待改善。

２０１４—２０１７年阶段，３个省的转移性收入与总收入
的灰色关联度排名均变为第３名，体现近年来国家
的各项惠农补贴范围的扩大及对补助标准的改善，

使农村医疗设施等建设得到完善，使得农村居民转

移性收入不断增长，提高了３个省转移性收入对总
收入增加的贡献率。因此，３个省应保持财政支农
投入的增长，以满足促进农村居民收入增长的根本

需求［１６］。

在分２个阶段分析各影响因素对农村居民总收
入的关联度的基础上，明确了现阶段农民收入结构

变动的影响因素，可为接下来的预测分析、政策建

议提供理论依据。

３　结论和建议

自精准扶贫政策提出以来，虽然３个省农村居
民的总收入有明显增加，但平均年增长率仍低于全

国平均年增长率，较难确保与全国建成小康社会的

步调保持一致。同时３个省的城乡居民收入差距逐
步扩大，因此，要实现全面建成小康社会的工作重

心在农村。通过对３个省总收入及其构成结构的分
析，发现３个省农村居民收入的影响因素对总收入
的影响程度为（２０１４—２０１７年）第三产业收入 ＞第
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二产业收入 ＞转移性收入 ＞财产性收入 ＞工资性
收入＞家庭经营性收入 ＞第一产业收入（山西省）；
ｘ６＞ｘ１＞ｘ７＞ｘ２＞ｘ３＞ｘ４＞ｘ５＞（河南省）；ｘ２＞ｘ１＞
ｘ７＞ｘ５＞ｘ３＞ｘ４＞ｘ６（江西省）。２０１４—２０１７年农村
居民的工资性收入与家庭经营性收入总和占总收

入比例３个省均在７９％～８２％之间，而２００９—２０１３
年阶段的占比高达 ８８％～９４％，随着总收入的持续
增长，工资性收入与家庭经营性收入的总和占比在

缓慢下降，表现出农村居民正在向多元化形式的收

入结构转变。

当前，我国正处于全面建成小康社会的冲刺阶

段，要实现农村居民收入的稳定增长，提高农村居

民的生活水平，可从以下几个方面提出农村居民增

收的建议。

（１）促进农村居民工资性收入的提高。３个省
应加快推进劳动力保障体系的健全、先进农业技

术、管理方法的引进、农村人才队伍的建设，以及设

施农业的发展［１７］，促进农业转型及发展，从而保障

农村居民工资性收入的稳定增长。（２）保证农村居
民家庭经济性收入的持续增长。３个省应加强水利
设施、农业现代化、城镇化的建设，加大对“三农”扶

持的力度，加快农村第一二三产业的融合，增强农

村居民的环保意识［１８］。（３）为农村居民财产性收
入的提高增添动力。３个省应加快落实土地流转制
度、农村基础设施建设、深化农村金融机制、财税政

策改革。（４）增加农村居民的转移性收入。增加对
土地、粮食以及大型农业机械的补贴，加大对农村

医疗、文化娱乐等的投资。

综上所述，要不断加强省际、地市、各县之间的

交流，引进国内外资金、项目，加强企业之间的合

作，加大招商引资，建立当地的特色产业，同时可为

农村居民双创工作提供更好的外部环境［１９］。实现

农村居民、企业、政府之间的相互促进，省际之间相

互带动，进而实现农村居民增收，进一步缩小省际、

城乡之间的差距。
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平衡性的影响［Ｊ］．江苏农业科学，２０１９，４７（１３）：３３０－３３６．

［１９］谭明交．农业农村双创工作的成效机制研究［Ｊ］．中国农业资

源与区划，２０１９，４０（８）：２０９－２１８．
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李朝晖，许侨，蔡京伟，等．烟草甲的防治研究进展［Ｊ］．江苏农业科学，２０２１，４９（７）：３３－４３．

ｄｏｉ：１０．１５８８９／ｊ．ｉｓｓｎ．１００２－１３０２．２０２１．０７．００６

烟草甲的防治研究进展

李朝晖，许　侨，蔡京伟，王泽宇，李加伟，熊亚南
（江苏中烟工业责任有限公司淮阴卷烟厂，江苏淮安２２３３００）

　　摘要：烟草甲［Ｌａｓｉｏｄｅｒｒｍａｓｅｒｒｉｃｏｒｎｅ（Ｆａｂｒｉｃｉｕｓ）］作为世界范围内最重要的烟草仓储害虫之一，一直是烟草仓储领
域的研究热点，因其食性广、抗药性强和繁殖能力强等特点在防治方面有很多的问题，现行的防治方法较为单一，无法

应对复杂多样的仓储实际情况，综述国内外报道的烟草甲的物理、化学和生物防治方法，并对使用范围广、使用效果好

和防治潜力大的一些防治方法进行重点介绍；近１０年来分子生物学的迅速发展使烟草甲的研究方法日新月异，分子
生物学成为烟草甲防治研究的重要手段，综述近１０年分子生物学与烟草甲研究这２个交叉领域中的主要成果，并对
现行烟草甲研究中使用的分子生物学工具进行了评价。

　　关键词：烟草甲；化学防治；物理防治；生物防治；分子生物学；烟草仓储害虫
　　中图分类号：Ｓ４３５．７２　　文献标志码：Ａ　　文章编号：１００２－１３０２（２０２１）０７－００３３－１１

收稿日期：２０２０－０７－１４

基金项目：江苏中烟淮阴卷烟厂青年创新项目。

作者简介：李朝晖（１９９４—），男，江苏淮安人，硕士，助理工程师，主要

从事植物保护研究。Ｅ－ｍａｉｌ：４９０９８０９２１＠ｑｑ．ｃｏｍ。

　　烟草甲［Ｌａｓｉｏｄｅｒｒｍａｓｅｒｒｉｃｏｒｎｅ（Ｆａｂｒｉｃｉｕｓ）］属鞘
翅目窃蠢科，是世界烟草仓储行业的重要仓储害

虫，约 ３０００年前在图坦卡蒙的坟墓中首次发现，
Ｆａｂｒｉｃｉｕｓ在１７９２年首次用科学的分类学方法描述
了烟草甲［１］，在卷烟行业兴起的１９世纪中期就有关
于其危害烟草的报道［１－２］。随着世界范围内卷烟行

业生产规模的不断扩大，卷烟最主要的原材料———

烟叶的仓储规模也随之扩大，且由于新烟草工艺的

出现，烟叶一般须要在仓库内醇化２～３年方可使
用，这都导致烟草甲危害范围和规模的扩大。在我

国，每年因蛀烟害虫所引起的烟叶质量损失约占总

仓储烟叶数量的１．６４％，因烟草甲所造成的损失占
总损失的９８％以上［３］。凌成兴曾在２０１６年的全国
烟叶工作大会对全国的烟叶库存进行公示，截至

２０１６年 ６月，全国烟叶在储烟仓库总库存量约
７９３４万担（１担 ＝５０ｋｇ），以此数据推论每年因烟
草甲所引起的质量损失的烟叶约１３０万担，以收购
价１００元／ｋｇ计算，每年约有６５亿人民币的经济损
失；从国外报道来看，因烟草甲造成的质量损失的

烟叶占总仓储烟叶数量的１％ ～５％，有个别地区虫
害发生严重的，损失可达５０％；世界范围内每年因
烟草甲造成的烟叶经济损失超过 ３亿美元［４］。烟

草甲不仅通过进食直接降低烟叶质量，而且烟草甲

进食后产生的虫粪及其死亡后的虫尸还会对成品

卷烟质量造成影响，有虫尸和虫粪的卷烟点燃后出

现烟气不纯、恶臭气味等现象，引发消费者投诉。

自２００３年我国加入世界贸易组织（ＷｏｒｌｄＴｒａｄｅ
Ｏｒｇａｎｉｚａｔｉｏｎ，简称ＷＴＯ）以来，卷烟市场的竞争从单
纯的国有品牌竞争到现在的国际品牌竞争，且日益

激烈，不合格的卷烟产品极不利于塑造卷烟品牌。

因此，卷烟工业公司对烟叶仓储的要求也不断提

高，但现行烟叶仓储防治烟草甲的方法却较为单

一，且无法保证烟叶在烟草甲威胁下的质量［５］。本

文综合国内外烟草甲的防治方法，现总结如下。

１　物理防治

１．１　温控防治
１．１．１　高温杀虫　烟叶是卷烟的主要原料，卷烟企
业采购的烟叶通常情况下需要１～３年的醇化期，使
烟叶醇化至最佳口感。在田间采回—复烤加工—

仓库存储—交付卷烟厂使用这一烟叶传递链上，复

烤加工阶段的高温可以有效杀死田间采回烟叶上

可能存在的成虫和虫卵，在复烤加工的烟叶真空回

潮时可有效杀死烟草甲。奚家勤等的研究结果表

明，当真空回潮温度高于６０℃持续３ｍｉｎ、７０℃保
持２ｍｉｎ或 ５５℃保持 ４ｍｉｎ，能杀死所有虫态烟
草甲［６］。

除了在复烤加工阶段杀虫，还有其他的借助高

温杀虫的方法［７－８］。Ｍａｋｈｉｊａｎｉ曾报道利用灌注高
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温空气杀死仓储害虫的方法，通过灌注高温空气将

仓库升温至５０～６０℃并保持２４～３６ｈ，可杀死烟草
甲等害虫，这项技术自２００５年美国禁用甲基溴后得
到了广泛的使用［９］；事实上，大部分烟草甲在高温

环境中只需几个小时便会死亡，Ｙｕ等报道在５０℃
条件下保持１６６ｍｉｎ或在５４℃条件下保持３８ｍｉｎ
就可以灭杀９９％各虫态烟草甲［１０］。而对少部分未

在短时间内死去的烟草甲，这可能是烟草甲应对高

温胁迫的机制起到了作用，Ｌｉ等研究表明，烟草甲
可以快速适应高温，３６～４２℃的高温会提升烟草甲
的耐热性，经过高温驯化的烟草甲在４２℃处理时表
现出亚致死性，但随着温度处理时间的延长和处理

温度的提高，烟草甲仍会死亡［１１］。

１．１．２　恒温控制　烟草甲幼虫发育起点温度为
１７．６６℃，当仓库温度控制在１８℃时，烟草甲完成
幼虫阶段发育需要８０２ｄ［１２－１３］。巴西地区烟草仓库
温度常年维持在１８℃，取得良好的控制效果［１４］；我

国长沙卷烟厂于２０世纪９０年代在浏阳地区常年保
持１７～２０℃的岩洞内储存烟叶，在储存期间基本无
烟草甲危害发生；上海和厦门等地烟叶存储仓库加

装了空调调节系统，恒温恒湿，烟叶醇化效果好且

无烟草甲发生。通过恒温控制，不仅可以降低烟草

甲的危害，还可以更好地控制烟叶醇化进程［１５］。

１．１．３　低温杀虫　烟草甲生物学研究表明，在
－２０～５℃区间内，随着温度的升高，各虫态均致死
的时间为－２０℃，１ｈ；－１５℃，５ｈ；－１０℃，１８ｈ；
－５℃，７ｄ；０℃，１３ｄ；５℃，２８ｄ［１６］。基于这一研究
成果，许多储烟仓库使用低温灭杀烟草甲。延吉卷

烟厂和郑州卷烟厂在冬季开仓利用低温杀虫，延吉

卷烟厂开仓４８ｈ后所有供试烟草甲全部死亡；郑州
卷烟厂经过冬季低温开仓后，供试烟草甲也全部死

亡；在国外也有利用低温杀死烟草甲的报道［１７－１９］。

烟草甲的卵因在各虫态下对化学药剂处理表现低

敏感性成为烟叶存储仓库防治的难题，已有多项研

究表明，烟草甲的卵在低温处理时表现出高敏感

性［１６，２０］，易被低温杀死，因此低温杀虫是未来烟草

甲防治研究中的一个重要方向。

１．２　气调防治
烟草甲必须有足够 Ｏ２才能完成生命周期，长

期在低氧环境中，烟草甲会很快死亡。据报道，在

０．５％～０．８％ Ｏ２条件下，烟草甲 ＬＤ９９为６．９ｄ
［２１］。

早在１９１８年，美国Ｂａｉｌｅｙ等就提出了通过脱氧气调
杀虫的方法提高仓储质量的建议。但受制于仓储

条件和生产力水平，化学防治因其经济性仍是防治

仓储害虫的主要方法。但随着化学试剂的滥用，人

畜中毒和环境污染问题屡见报端，人们逐渐意识到

化学药剂对环境的破坏和对人身安全的威胁，１９８０
年，美国通过了关于利用气体仓储食品的法案，气

调防治也逐渐成为仓储领域的研究热门。

１．２．１　充Ｎ２法　Ｎ２是地球大气中的重要组成部
分，自然空气中约含７８％的 Ｎ２。研究表明，在储烟
仓库充Ｎ２６ｄ后，烟草甲各虫态致死率达１００％，与
化学防治方法相比，防治时间大大缩短，低氧浓度

（１．５％～２．０％Ｏ２）环境下对３种虫态烟草甲综合
致死效果较好，在烟叶养护过程中能够有效杀灭烟

草甲［２２－２３］；李灿对Ｎ２杀虫机制进行了阐述，高压冲
Ｎ２后，烟草甲体内氧化作用循环被打破，在烟草甲
体内现存糖无氧分解完之后，烟草甲死亡率大幅提

升，且在低氧条件下，烟草甲体内呼吸作用不得不

分解体内Ｈ２Ｏ，导致烟草甲脱水死亡
［２４］。江苏中烟

工业有限公司、广东中烟工业有限责任公司部分烟

叶仓储库区使用冲 Ｎ２杀虫法，取得了很好的防治
效果。

１．２．２　充ＣＯ２法　ＣＯ２是大气的重要组成，自然空
气中约含０．０４％ＣＯ２，因其制造简单也常被用于烟
草甲的气调防治。Ｇｅｒａｒｄ以高压二氧化碳处理烟草
甲，发现在４０００ｋＰａ条件下３０ｍｉｎ或３０００ｋＰａ条
件下 ５０ｍｉｎ，可杀死烟草甲［１］；Ｎａｖａｒｒｏ研究了不同
温度和气压下ＣＯ２处理后烟草甲的致死作用，结果
表明以３０℃、３３３３Ｐａ处理烟草甲成虫，成虫 ＬＴ９９
为 １５ｈ［２５］；Ｇｕｎａｓｅｋａｒａｎ研究了不同 ＣＯ２浓度对烟
草甲的致死作用，结果表明以７０％、４０％的 ＣＯ２分
别处理４８、９６ｈ后，烟草甲死亡率达１００％，且蛹的
耐气能力比卵、幼虫、成虫的强，Ｇｕｎａｓｅｋａｒａｎ还发
现，经 ＣＯ２处理后幸存的烟草甲成虫，其繁殖潜力
大幅下降，几乎不能产生后代［２６］。

１．２．３　充混合气体法　在充 Ｎ２和充 ＣＯ２防控烟
草甲时，人们发现将Ｎ２、ＣＯ２和Ｏ２这３种气体混合
后灭杀烟草甲的效果更好。Ｃｈｉｌｄｓ研究表明，以
６５∶８∶２７的体积比混合 ＣＯ２ ∶Ｏ２ ∶Ｎ２灭杀烟草
甲，处理１ｈ后，部分烟草甲的卵失活；３ｄ后卵失活
率为９９．９％，２ｄ后 ９９．９％的成虫死亡，４ｄ后
９９８％的幼虫死亡，７ｄ后９９．２％的蛹死亡［２７］。充

混合气体法相比充单一气体法而言，在更短时间内

有更好的杀虫效果，且这种方法允许更高的氧气含

量，这意味着对仓储设施的密闭性要求稍微降低，
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能够更广泛的应用。

１．２．４　气氛调控剂　气氛调控剂是一种新型绿色
仓贮养护技术，该产品能有效降低烟叶贮存环境内

Ｏ２浓度，提升 ＣＯ２浓度。当环境内 ＣＯ２浓度上升
至７０％并保持２８．５８ｈ后，可至９９％的各虫态烟草
甲死亡；４８ｈ后，可至１００％的烟草甲死亡［２８］。使

用气氛调控剂时，先将气氛调控剂放在烟垛上部，

然后用塑料帷幕封闭烟垛，使用气氛调控剂后，帷

幕内ＣＯ２浓度很快上升至９０％以上，灭杀所有烟草
甲。使用气氛调控剂不仅可以保证封闭烟垛内无

烟草甲危害，还可以提高烟叶醇化效果，且气氛调

控剂具有安全性高、经济实惠和不燃不爆等特点，

对仓储条件的要求也较低，已在全国多个省市

使用［２９］。

１．３　物理隔离防治
１．３．１　硅藻土　硅藻土（ｄｉａｔｏｍｉｔｅ１，简称 ＤＥ）是一
种生物成因的硅质沉积岩，其化学组成以 ＳｉＯ２为
主，矿物成分主要是蛋白石。我国硅藻土储量为

３２亿ｔ，远景储量达２０多亿ｔ，是一种较为廉价，已
规模开发且用途广泛的产品，在农业中，硅藻土通

常被用作杀虫剂和土壤改良剂［３０］。巴西储烟仓库

曾用硅藻土防治烟草甲，施用硅藻土２４ｈ后，８９％
的烟草甲种群衰退，在使用后前３个月，烟草甲种群
增长得到显著抑制［１４］。

１．３．２　电网　Ｍａｔｓｕｄａ提出了一种双功能电场屏
蔽器，以隔绝烟草甲进入仓库［３１］。屏蔽层由平行排

列的绝缘铁丝（ＩＣＷ）和位于 ＩＣＷ两侧的２个接地
导体网组成。使用电压发生器将负电荷（０．１～
８．０ｋＶ）施加到绝缘电线上，使用于覆盖电线的绝
缘子套管极化，使绝缘子的外表面负电，正向在电

线的内导体表面正电。ＩＣＷ的负表面电荷在接地
网中引起静电感应，而在面对ＩＣＷ的网表面上产生
相反的电荷。在 ＩＣＷ和接地网之间的空间中形成
了一个电场，场强与施加到ＩＣＷ上的电压增加成正
比。到达接地网外表面的烟草甲被阻止进入网内。

当电网的电压越大，电网的阻止能力越强。当 ＩＣＷ
的负电荷超过 ４．１ｋＶ时，未发现有烟草甲进入
电网。

１．４　辐射防治
自２０世纪初，研究者就已经开始研究用辐射防

治害虫，大体分为３个方向，分别是辐射诱变、辐射
不育和辐射杀虫，其中辐射杀虫以其时效性强的特

点研究最多，应用最广［３２－３４］。现有的对辐射杀虫的

研究报道集中在γ射线上。γ射线对烟草甲有显著
的灭杀作用，杀虫效果与辐射剂量及辐射剂量率呈

正相关，当剂量水平在１．０～１．５ｋＧｙ之间时，可以
直接灭杀烟草甲成虫；当剂量水平低于１．０ｋＧｙ时，
依然能够有效杀伤害虫［３５－３６］。辐射技术不仅能够

灭杀害虫，还能提升烟草品质、防止烟草霉变且无

生物毒性［３７－４０］，目前我国尚未开放烟草行业辐射准

许，但仓储粮食已有开放辐射准许并出台相关标

准，辐射技术在烟叶仓储领域内的应用值得期待。

２　化学防治

２．１　磷化铝
磷化铝是全球烟草仓储防治烟草甲最主要、最

广泛的化学药剂，１９７５年被国际烟草企业选用作为
储烟仓库烟草甲的熏蒸剂［４１］。在过去的近 ５０年
中，磷化铝也取得了很好的防治效果［４２－４４］。但磷化

铝产生的ＰＨ３是剧毒气体，国家“十三五”规划中将
其列为高毒农药，且许多企业为追求高防效长期过

量使用，而连续、单一的使用也带来了许多问题，这

其中最严重的就是烟草甲对磷化铝抗药性的增强。

Ｒａｊｅｎｄｒａｎ报道在印度发生了世界上第１例 ＰＨ３熏
蒸失败的案例［４５］；Ｚｅｔｔｌｅｒ等在美国北卡州的部分烟
草仓库中用 ＰＨ３熏蒸烟草甲，发现超过１／２储烟仓
库中的烟草甲对ＰＨ３具有不同程度的抗药性，当地
烟草甲种群中有部分表现出高度抗性［４６］；Ｓａｖｖｉｄｏｕ
等从２５个国家收集了３１个种群的烟草甲，测试了
它们的磷耐受性，结果表明，来自１２个国家的１７个
烟草甲种群表现出抗药性，有１个种群表现出５倍
于正常种群的抗药性［４７］。我国尚未有 ＰＨ３熏蒸失
败的报道，但郭超等研究表明，ＰＨ３在２５０ｍＬ／ｍ

３剂

量下维持１３２ｈ方可完全杀死烟草甲，且该剂量并
不能杜绝烟草甲的危害［４８］。这可能表明烟草甲已

经对ＰＨ３产生高抗性。且以实际应用来看，我国
ＧＢ／Ｔ２３２２０—２００８《烟叶储存保管方法》规定，储烟
仓库每年均需熏蒸２次，但即使每年熏蒸２次ＰＨ３，
我国每年仍有大量烟草因烟草甲而遭受质量损失，

这从侧面说明单一熏蒸对烟草甲防治效果比较有

限。因此，高效低毒且对非靶标生物安全、不产生

或产生抗药性较慢的新药剂或新方法成为许多研

究者的目标。但新药剂的研发周期长，且防效难以

探明，因此一些研究者转向对 ＰＨ３的施药方式和施
药工具进行了改进，并取得了不错的效果。彭涛等

在ＰＨ３中混合 ＣＯ２，以１．５ｇ／ｍ
３使用量封闭９６ｈ，
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对烟草甲各虫态都有很好的灭杀效果［４９］；丁碧军将

６ｇ／ｍ３的药剂量平均分成 ２次使用，中间间隔
１０ｄ，灭杀作用与一次性施药时的灭杀作用无显著
差异［５０］；李谋智等采用干净便宜的新式 ＰＨ３发生
器，提高了安全性，且减少了磷化铝的用药量［５１－５２］；

日本学者 Ｈａｒａｄａｈ等的研究结果表明，如果温
度≥２５℃，熏蒸时间９６ｈ以上，即使是较低浓度的
ＰＨ３也能杀死全部虫态的烟草甲

［５３］。

２．２　保护剂
除了磷化铝熏蒸以外，目前还有一些化学药剂

能够防治烟草甲，效果较好的有菊酯类、甲基嘧啶

磷类、敌百虫和敌敌畏等一些药剂，但这些药剂均

存在一些共同的问题，例如穿透能力弱，无法穿透

烟箱灭杀烟草甲；毒性强，对人体危害大；短期内过

量使用后药效迅速下降，烟草甲对其产生抗药性；

对烟草甲蛹期不敏感；再猖獗等诸多问题。因此化

学药剂只能作为烟草甲防治的补充手段。当监测

到虫情并且虫情未达到熏蒸标准时，这些药剂可以

限制烟草甲种群数量和生存空间，起到一定的防控

作用。

综合近期报道，现行使用防护剂综合防效好的

是菊酯类药剂，例如除虫菊酯、溴氢菊酯和高效氯

氟氢菊酯等。以１０ｍｇ／ｋｇ高效氯氟氢菊酯处理烟
草甲，４ｄ后虫口衰减率为８５．７％，６ｄ后烟草甲幼
虫校正死亡率为８０．２％，对烟草甲３龄幼虫的种群
抑制率为８５．１％，溴氢菊酯防效稍弱于高效氯氟氢
菊酯，使用６ｄ后幼虫的校正死亡率为７１．４％，对３
龄幼虫的种群抑制率为７１．３％［５４］；以４ｍｇ／ｍ３施
用除虫菊酯２４ｈ后，空间防效高达９０％［５５］。

２．３　植物提取物
植物在与昆虫长期的协同进化中，为应对昆虫

的胁迫产生了许多对昆虫具有防御能力的次生代

谢物质，这些次生物质种类超过４０万种［５６］。我国

有丰富的植物资源，已报道对烟草甲具有防治效果

的植物至少有１４科２３种［５７］。从这些植物中提取

出的杀虫有效成分根据构成其化学结构骨架不同

可分为柠檬素、倍半萜和二萜、生物碱和植物精油。

２．３．１　植物精油　植物精油是目前研究最广的植物
类防护剂，按作用类型分为熏蒸、触杀、胃毒、驱避和

抑制生长发育等，其中熏蒸为主要使用方式［５８］。

Ｓａｍｕｅｌ等从小豆蔻、胡椒和郁金香中分别提取精油并
喷回，发现这３种精油均可有效阻止烟草甲侵染，并
阻止烟草甲化蛹，且在高浓度时（０．１ｍｇ／１０ｇ），３种

精油对烟草甲各虫态致死率达１００％［５９］；Ｃｈａｎ等从
肉桂、荠菜和辣根等５种植物中提取精油，并测定了
其杀虫活性，结果表明肉桂精油熏蒸杀虫效果与其

他４种植物精油存在显著性差异，杀虫效果最
佳［６０］；国内也有相似的报道，已有许多研究者投身

于这方面的研究，他们从多种香料及花卉中提取植

物精油，发现提取物对烟草甲有熏蒸、驱避和触杀

等众多作用，结果表明植物精油是开发利用前景很

好的植物性杀虫剂（保护剂）［６１－７２］。

２．３．２　生物碱　生物碱的定义是含负氧化态的存
在于生物有机体中的环状化合物。植物体内存在

一些具有杀虫活性的生物碱，它们具有胃毒、化学

不育、驱避和触杀等作用。华中农业大学李建洪课

题组与郑州烟草研究院合作提取了２０余种植物的
８０多种植物提取物，其中对烟草甲表现出高毒性的
生物碱有ＳＪＡ和 ＴＦＧ的丙酮、石油醚、乙酸乙酯以
及乙醇提取物，浓度为０．１ｇ／ｍＬ施药３ｄ后，供试
烟草甲的校正死亡率均达１００％；ＡＫＩ的石油醚提
取物以０．０５ｇ／ｍＬ浓度施药３ｄ后，供试烟草甲校
正死亡率也达到１００％［６９］；赵海刚对ＡＧＳ的杀虫活
性进行了分析，其研究结果表明，α－细辛醚是 ＡＧＳ
的主要杀虫活性［７２］。

２．３．３　倍半萜和二萜　倍半萜和二萜是由异戊二
烯单位构成的环、链状聚合体。４分子异戊二烯是
二萜，３分子异戊二烯是倍半萜。赵海刚分析了
ＣＴＭ的丙酮、石油醚、乙酸乙酯以及乙醇提取物对
烟草甲成虫的生物活性，发现以驱避和触杀毒性为

主，且以０．０５ｇ／ｍＬ浓度施药１ｄ后，供试烟草甲成
虫校正死亡率达１００％［７２］。

２．３．４　柠檬素　在芸香科、苦木科和楝科等植物中
存在一些三萜类化合物，这些化合物也被称为柠檬

素类化合物［７３］。柠檬素类化合物中，最负盛名的是

从楝科印楝中提取出的印楝素。印楝素具有多种

杀虫活性，最显著的是拒食作用和抑制生长发育。

Ｈａｎｓ将保幼激素与印楝提取物相比，发现印楝提取
物对烟草甲幼虫的防控效果更佳［７４］；程新胜等将甲

基嘧啶磷与印楝提取物的触杀毒性相比，发现印楝

素对烟草甲触杀毒性较低，但具有明显的后效

作用［７５］。

２．４　黑光灯
黑光灯是一种气体放电灯，它能发射人眼观察

不到的３３０～４００ｎｍ的紫外线光波，可与诱捕装置
配合使用。多项研究表明，烟草甲成虫具有趋光
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性［７６－７７］。利用昆虫的趋光性诱捕烟草甲，可以作为

虫情预报的一种手段。Ｐａｐａｄｏｐｏｕｌｏｕ等将食物诱捕
器、性诱剂和黑光灯诱捕器在相同条件下进行实仓

试验，结果表明黑光灯诱捕器在这３种诱捕器中的
诱捕效果最佳［７８］；在国内还尚未有实仓使用黑光灯

诱捕烟草甲的报道。

３　生物防治

随着生活水平的提高和经济的发展，更多的人

开始重视食品安全问题。同时，随着前几年国家

“双减”指导思想的提出，表明我国将大力发展绿色

农业，维护生态安全。因此，除了化学药剂防治以

外，许多研究者开始探寻高效简易的烟草甲防治新

方法。综合国内外烟草甲的生物防治的研究报道，

大体分为 ３个大方向：昆虫激素、微生物和自然
天敌。

３．１　昆虫激素
对烟草甲的昆虫激素研究主要集中在性信息

素和保幼激素２个领域。
对烟草甲的性信息素的研究始于１９８０年。２０

世纪８０年代，日本Ｃｈｕｍａｎ等首先从雌性烟草甲体
内分离出了（６Ｓ，７Ｓ）４，６－二甲基 －７－羟基 －壬
烷－酮－３（ｓｅｒｒｉｃｏｍｉｎｅ），并很快商品化，目前仍在
日本储烟仓库中使用。在此基础上，德国的

Ｖｏｎｗｉｔｌｋｏ等在 １９８２年发现并合成了环化 －
ｓｅｒｒｉｃｏｍｉｎｅｏ，１９８３年德国的 Ｈｅｅｒｍａｎｎ等合成了脱
水－ｓｅｒｒｉｃｏｍｉｎｅ［７９］。国内学者对烟草甲性信息素的
研究起步较国外晚，但也涌现了一批成果。在国

内，毛若云等首次成功合成了２种烟草甲虫雌性信
息素：２，６－二乙基－３，５－二甲基－２，３－二氢毗喃
和４，６－二甲基 －７－羟基 －壬烷 －酮 －３［８０］；吴江
等以（Ｓ）－脯氨酸及丙炔醇为原料，合成了烟草甲
性信息素，亦有很好的引诱作用［８１］。目前烟草甲雌

性信息素共有６种，ｓｅｒｒｉｃｏｒｏｌｅ和 ｓｅｒｒｉｃｏｒｏｎｅ的性刺
激效果较强，但性诱效果较弱，ｓｅｒｒｉｃｏｒｏｌｅ作为产卵
抑制物能阻止雌烟草甲在已着卵的物体上产卵；性

信息素４Ｓ，６Ｓ，７Ｓ－ｓｅｒｒｉｃｏｍｉｎ吸引力最强，其中６－
二甲基－３－壬酮，（４Ｓ，６Ｓ，７Ｓ）－７－羟基 －４对雄
性烟草甲成虫有很强的性刺激性和引诱性［８２］。烟

草甲性诱剂已成为储烟仓库必不可少的防控措施，

在监测烟草甲方面有不可替代的作用。

保幼激素别称返幼激素，Ｒｙａｎ用带有保幼激素
的烟叶饲喂烟草甲后，烟草甲不能正常发育，幼虫

无法化蛹完成生命周期［１］。根据这一特性，国外有

学者研究并发明了烟草保护剂 Ｋａｂａｔ，在复烤加工
阶段以５．０×１０－６～１．０×１０－５ｍｇ／ｍ３使用烟草保
护剂Ｋａｂａｔ喷在烟叶上，可保护烟叶２～４年不受损
伤［８３］；国内也有使用保幼激素类药剂防治烟草甲的

报道，杨长举等使用小麦中蒙５１５浓度为１０－５ｍｇ／ｍ３

时可防治烟草甲达２年之久［５７］；洪深求等使用双氧

威以１０～２０ｍｇ／ｋｇ的浓度处理烟叶１０个月后，供
试烟草甲死亡率达１００％［８４］。

３．２　微生物
对烟草甲的微生物研究主要集中在苏云金芽

孢杆菌（Ｂｔ）和白僵菌上。
白僵菌是一种子囊菌类的虫生真菌，只有少部

分白僵菌对烟草甲有较强的毒力，因此想要用白僵

菌防治烟草甲就需要研究者们先筛选出一些毒力

较强的样本。已报道筛选出的高毒力白僵菌有球

孢白僵菌［Ｂｅａｕｖｅｒｉａｂａｓｓｉａｎａ（Ｂａｌｓａｍｏ）］、布氏白僵
菌 ［Ｂ． ｂｒｏｎｇｎｉａｒｔｉｉ（Ｓａｃｃ．）］和 白 僵 菌 菌 株
Ｂｂ０５０７２２，均对烟草甲有一定的致死作用［８５－８６］；白

僵菌菌株 Ｂｂ０５０７２２以１．４６×１０８个孢子／ｍＬ浓度
处理供试烟草甲，１８、２１、２５、２８℃时烟草甲２龄幼
虫半数致死时间（ＬＴ５０）分别为６．３、３．９、３．６、４．１ｄ，
结果表明，白僵菌对烟草甲有不错的防控效果［８６］；

刘爱英等测定白僵菌粉对烟草甲的毒力，发现施药

２１ｄ后烟草甲死亡率为８４．４％，且证明了烟草甲可
以带菌迁飞［８７］；罗力等对烟草甲带菌迁飞现象进行

了进一步研究，其研究结果表明烟草甲可以带菌迁

飞４０ｍ以上，实仓使用时集中释放白僵菌比分散释
放效果好［８８］；张晓敏等针对醇化仓库高温低湿环境

筛选能够耐受 －０．８ＭＰａ的较低水势和３５℃环境
条件，且生长稳定的突变菌株，能在醇化仓库恶劣

的环境胁迫下长期生存［８９］。

Ｂｔ是微生物研究领域的热门之一，Ｂｔ在形成孢
子时产生的蛋白质类芽孢体内物质对广谱昆虫有

高致死性，如今已有防治水稻二化螟、大螟等害虫

的成熟商品［９０］。一些学者进行了 Ｂｔ对烟草甲防治
效果的研究。Ｋａｅｌｉｎ等从烟末中分离出３种 Ｂｔ菌
株，用这３种 Ｂｔ菌株处理烟草甲７ｄ后，供试烟草
甲幼虫致死率最高可达 ８０％［９１］；Ｔｓｕｃｈｉｙａ等从
２０００多种分离物中筛选出了２８种分离物，这２８种
分离物对幼虫有强致死作用，并证明 β外毒素是烟
草甲生物活性的关键［９２］。高家合从１０多个地区共
采集到８０１个烟叶样品，并从中分离得到７３６株 Ｂｔ
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菌株，对这些菌株的生物毒力进行测定，结果表明

所得菌株中有９个菌株接种１２ｄ后，供试烟草甲校
正死亡率超过 ９５％［９３］；齐绪峰等通过在东南沿海

地区、东北、华东、华中和西南地区的７家卷烟厂的
烟叶仓库中采集到各种类型的样品共５２１份，从中
分离出Ｂｔ菌株９５２株并对其进行毒力鉴定，结果表
明，有１８株对烟草甲的杀虫活性较高，施药后３ｄ，
有１３株菌株对烟草甲的校正死亡率超过７０％；施
药后９ｄ，有１２株菌株对烟草甲的校正死亡率超过
８０％，有３株菌株对烟草甲的杀虫活性最高，校正死
亡率达 ９０％以上［９４］；世界顶级烟草公司———菲利

普·莫里斯公司在欧洲的实验室从仓储烟草中分

离的Ｂｔ菌株毒力测定结果显示，施药后烟草甲校正
死亡率为８３％。Ｂｔ制剂在防控烟草甲方面有很大
的潜力可供挖掘，有很好的应用前景［９５］。

３．３　自然天敌
烟草甲已知的自然天敌较少，何榕宾等分别对

福建省和贵州省烟草甲天敌资源进行了调查，估计

烟草甲的天敌有５目８科１３种［９６－９７］；郭军等在贵

阳地区进行了烟草甲天敌资源调查，发现象虫金小

蜂［Ａｎｉｓｏｐｔｅｒｏｍａｌｕｓｃａｌａｎｄｒａｅ（Ｈｏｗａｒｄ）］是贵阳地区
烟草甲的优势种寄生蜂，研究了其生物学特性并对

其防控烟草甲的潜力做了评估，结果表明，１只象虫
金小蜂在２４ｈ内可以寄生１４．１４头烟草甲老熟幼
虫，５１９只烟草甲蛹，具有一定防控烟草甲的潜
力［９８］；国外报道的烟草甲天敌资源有腐食酪螨

［Ｔｙｒｏｐｈａｇｕｓｐｕｔｒｅｓｃｅｎｔｉａｅ（Ｓｃｈｒａｎｋ）］、米象金小蜂
［Ｌａｒｉｏｐｈａｇｕｓｄｉｓｔｉｎｇｕｅｎｓｉｓ（Ｆｅｒｓｔｅｒ）］、象虫金小蜂
［Ａ． ｃａｌａｎｄｒａｅ（Ｈｏｗａｒｄ）］和 伍 异 金 小 蜂

［Ａｎｉｓｏｐｔｅｒｏｍａｌｕｓｑｕｉｎａｒｉｕｓ］［９９－１０３］，但均未见进一步
在生物防治应用方面的研究报道。

４　烟草甲的分子生物学研究进展

分子生物学是从分子水平阐明生命现象和本

质的科学，随着近１０年来分子生物学的迅速发展，
一些研究者希望从分子层面寻找到防治烟草甲的

办法，目前对烟草甲分子生物学的研究主要集中在

Ｃｒｙ基因、系统发育、热激蛋白和蛋白酶基因等方
面，研究内容集中在基因克隆、基因功能鉴定和系

统发育等方面，较为片面，未构成较为整体的研究

体系；从基因组学角度宏观地阐释烟草甲各基因组

的结构、进化、定位、编辑和功能的研究较少，且现

有研究手段大多停留在转录组测序后的基因克隆

表达验证阶段，深入至蛋白表达差异分析研究较

少，已较为普遍使用的一些蛋白层次的研究手段，

如蛋白纯化和蛋白质印迹法等基本未见在烟草甲

的研究中使用。总而言之，期待更多新的分子生物

学的研究方法被用于烟草甲的研究之中。

４．１　Ｃｒｙ基因
Ｃｒｙ基因是从苏云金芽孢杆菌中提取的具有单

独杀虫活性的晶体蛋白，也是国内外应用开发最多

的抗虫基因，世界范围内已有５００多种 Ｃｒｙ基因被
报道［１０４］。传统的 Ｃｒｙ基因命名系统将 Ｃｒｙ基因分
为 ５个大类，分别是 ＣｒｙＩ、ＣｒｙＩＩ、ＣｒｙＩＩＩ、ＣｒｙＩＶ、
ＣｒｙＶ［１０５］，如今的Ｃｒｙ基因命名系统用简化了罗马数
字表达，换用阿拉伯数字命名，并分４个级别对 Ｃｒｙ
基因进行每一位的命名，已报道的５００多种 Ｃｒｙ基
因按新的命名方法可以分为６０多大类。而国内外
已报道的从各国家和地区的加工厂和烟仓的烟草

残渣、成品烟叶及死亡的烟草甲中提取出来的对烟

草甲有一定毒杀效果的 Ｃｒｙ基因属类较多。例如，
高家合等从云南省烟草科学研究所分离的 ７５２株
Ｂｔ菌株中分离得到２７株含 Ｃｒｙ基因的 Ｂｔ菌株，２０
株分属Ｃｒｙ４，７株分属 Ｃｒｙ１［１０６］；胡逸超等对苏云金
芽孢杆菌菌株ＧＸＺＹ０３２的Ｃｒｙ基因类型做了鉴定，
该菌株上有 ＣｒｙＩ、ＣｒｙＩＩ和 Ｃｒｙ１０这３种类型 Ｃｒｙ杀
虫基因［１０７］，Ｍｉｃｈｅｌ从１５个国家的加工厂和烟仓中
收集烟草甲死亡尸体、加工碎片和烟叶样品共１２６
个，检测分离出的１０７株 Ｂｔ菌株分属 Ｃｒｙ１（１８％）、
Ｃｒｙ２（２３％）和 Ｃｒｙ３（５９％）［１０８］；Ｈｆｔｅ等对 ３株 Ｂｔ
菌株进行了测序比对，发现其Ｃｒｙ基因均为ＣｒｙＩＩＩＡ
杀虫基因［１０９］。研究者们从大量Ｂｔ菌株中筛选出一
些对烟草甲毒力较强的菌株并对其毒性做了测定，

测定的结果显示，毒力最高的Ｂｔ菌株对烟草甲幼虫
的９９％致死浓度（ＬＣ９９）为９ｄ，且基本所有筛选出
的Ｂｔ菌株在施用９ｄ后都能达到８０％以上的防效，
这表明开发Ｂｔ试剂防治烟草甲是可行的。但对目
前已报道的这些 Ｃｒｙ基因的分类分析发现，Ｃｒｙ３类
的Ｃｒｙ基因数量占所有基因数量的百分比比预想的
要小。Ｃｒｙ３基因是被公认的对鞘翅目昆虫毒力最
强一类的 Ｃｒｙ基因［１１０］，烟草甲属鞘翅目窃蠢科，

Ｃｒｙ３基因对烟草甲防治的效果应当更好，因此建议
在以后的取样中，应当从协同进化的角度考虑，着

重收集烟草甲样本，以寻找到对烟草甲专性更强的

菌株。

４．２　系统发育学
系统发育学是重建地球生命进化史的科学，传
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统的系统发育学仅仅依靠形态学数据进行分类，但

物种的种下分化往往产生极相似的亚种，且传统分

类学的较高专业知识储备要求严重阻碍了系统发

育学的研究。随着交叉学科的发展，分子生物学引

入后系统发育学有了新的研究手段。许多研究者

开始尝试使用分子学方法研究烟草甲的系统发育。

Ｃｏｅｌｈｏ－Ｂｏｒｔｏｌｏ等在巴西储烟仓库收集了１１个烟
草甲种群，并用 ２０多个随机扩增多态性 ＤＮＡ
（ｒａｎｄｏｍａｍｐｌｉｆｉｅｄｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃＤＮＡ，简称 ＲＡＰＤ）引
物对所收集到的种群进行测序，对得到的３５０多条
基因序列做了系统发育分析，构建了系统发育树，

研究结果表明，不同地区烟草甲种群内有高度遗传

变异性，且这种遗传的变异性会随着被侵染的烟叶

的交流而增强［１１０］；Ｂｌａｎｃ等从１５个国家收集了１６
个烟草甲种群，用扩增片段长度多态性（ａｍｐｌｉｆｉｅｄ
ｆｒａｇｍｅｎｔｌｅｎｇｔｈｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ，简称 ＡＦＬＰ）方法得到
了１６个烟草甲种群的基因序列，并建立了系统发育
树，但Ｂｌａｎｃ的研究结果表明，不同地区的烟草甲种
群构建的系统发育树种遗传差异不大，并将这一结

果同样归结于烟叶在全球范围内的流动［１１１］。随着

经济全球化进程的加速，烟叶作为世界最重要的经

济作物之一，必然在全球范围内加速流动，烟叶在

世界范围的流动究竟对烟草甲种群的遗传分化有

什么样的影响，还须要研究者们更进一步的研究，

相应的研究成果对协同进化等一些大生物的基本

问题也有很重要的意义。

分子生物学研究方法除了被用于烟草甲种群

的遗传分化性研究上，还被研究者用于烟草甲的重

要共生菌ＹＳＬ上。Ｎｏｄａ等用电泳对烟草甲的重要
共生菌 ＹＳＬ的染色体 ＤＮＡ进行分离，结果表明其
染色体数为 １１条，基因组大小为 ２０．９Ｍｂｐ，并对
ＹＳＬ进行了系统发育学分析，结果表明 ＹＳＬ来源于
早期的真子囊菌纲的丝状真菌，后期发展为甲虫类

的专有共生菌［１１２］。

４．３　热激蛋白
昆虫是变温动物，对于昆虫的生命活动，温度

是最重要的影响因素，昆虫的温度耐受性机制是决

定其种群在特定生态环境下能否得以存活的一个

重要条件。已有研究结果表明，昆虫对温度胁迫的

耐受能力除了与其种群遗传特效有关之外，不同的

昆虫还会采用不同的生化及生理策略来抵御温度

胁迫。这其中，昆虫面对温度胁迫时的热激蛋白的

诱导表达是目前研究最多、也是被认为与昆虫的温

度耐受性关系最密切的因素之一［１１３］。但最新的研

究成果表明，热激蛋白不仅参与昆虫应对温度胁迫

的调节，还可能参与了其他外界胁迫的调节。Ｙａｎｇ
等研究了４个小分子量热激蛋白基因 ＬｓＨｓｐ１９．４、
ＬｓＨｓｐ２０．２、ＬｓＨｓｐ２０．３、ＬｓＨｓｐ２２．２等在烟草甲各时期
的表达水平以及面对 ＣＯ２气调胁迫时的表达水平，
结果表明，ＬｓＨｓｐ２０．２和 ＬｓＨｓｐ２２．２在成虫时表达量
最高，ＬｓＨｓｐ１９．４和 ＬｓＨｓｐ２０．３在蛹期表达量最高，
在面对ＣＯ２气调胁迫时，ＬｓＨｓｐ２０．２和ＬｓＨｓｐ２０．３表
达量有显著的上调，但 ＬｓＨｓｐ１９．４的表达量却下调
了，这表明部分热激蛋白基因也参与了烟草甲应对

外界胁迫的应激响应［１３］。

４．４　一些重要的酶基因克隆及功能验证
酶是由活细胞产生的，对其底物具有高度催化

效能和高度特异性的ＲＮＡ或蛋白质，是一类极为重
要的生物催化剂，如果缺少酶，生命体将无法正常

完成发育周期［１１４］。许多学者针对烟草甲的一些重

要的酶基因进行了相应的研究。

谷胱甘肽Ｓ－转移酶是各种亲电子化合物与催
化还原型谷胱甘肽进行亲核加成反应的酶，是昆虫

体内的重要代谢解毒酶。严毅等从转录组中筛选出

了谷胱甘肽Ｓ－转移酶基因 ＬｓＧＳＴｅ１，并用甲酸乙酯
对供试烟草甲进行胁迫，结果表明，３０％致死浓度
（ＬＣ３０）（１０μＬ／Ｌ）和 ＬＣ５０（２０μＬ／Ｌ）的甲酸乙酯对
烟草甲５龄幼虫熏蒸胁迫后，幼虫体内 ＬｓＧＳＴｅ１的
表达水平显著升高，与对照组相比分别是对照组的

２．９６、５．８０倍。ＲＮＡ干扰 （ＲＮＡｉ）７２ｈ后，ｄｓ
ＬｓＧＳＴｅ１注射组与对照（ｄｓＧＦＰ组）相比，ＬＣ５０浓度
的甲酸乙酯处理 ５龄幼虫的死亡率明显提高了
３２４％，这表明 ＬｓＧＳＴｅ１可能参与了烟草甲对甲酸
乙酯的代谢和解毒过程［１１５］；许抗抗等从转录组中

筛选出了谷胱甘肽 Ｓ－转移酶基因 ＬｓＧＳＴｔ１、
ＬｓＧＳＴｄ１和ＬｓＧＳＴｓ１，并对其在ＣＯ２胁迫下的表达量
进行了研究，结果表明，用ＬＣ５０、ＬＣ３０、１０％致死浓度
（ＬＣ１０）这 ３个 ＣＯ２浓度处理烟草甲低龄幼虫 ６ｈ
后，烟草甲中ＬｓＧＳＴｄ１表达量与对照组无显著性差
异，而ＬｓＧＳＴｔ１和ＬｓＧＳＴｓ１表达量与对照组相比有显
著性差异，表达量上调，这表明 ＬｓＧＳＴｔ１和 ＬｓＧＳＴｓ１
参与了烟草甲对 ＣＯ２气调胁迫的应激响应

［１１６］；李

灿等也进行了谷胱甘肽Ｓ－转移酶对ＣＯ２气调胁迫
下的反应机制研究，结果表明烟草甲在受到 ＣＯ２气
调胁迫 ３、６、９ｈ后，谷胱甘肽 Ｓ－转移酶活性被
激活［１１７］。
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丝氨酸蛋白酶是一个蛋白酶家族，它们的作用

是断裂大分子蛋白质中的肽键，使之成为小分子蛋

白质，对昆虫的先天免疫反应机制有重要作用。陈

春旭从转录组中筛选出了４个具有ｃｌｉｐ结构域的丝
氨 酸 蛋 白 酶 基 因 ＬｓＣＬＩＰ、ＬｓＣＬＩＰ２、ＬｓＣＬＩＰ３、
ＬｓＣＬＩＰ４，通过ＲＴ－ＰＣＲ克隆得到了其全长序列，并
用ｑＰＣＲ解析了所得到的 ＬｓＣＬＩＰｓ基因的时空表达
模式和２０－羟基蜕皮激素（２０Ｅ）的诱导表达模式，
并在此基础上用 ＲＮＡｉ技术对 ＬｓＣＬＩＰｓ基因在烟草
甲的先天免疫和生长发育中的功能进行了验证，结

果表明，２０Ｅ可以诱导 ＬｓＣＬＩＰｓ基因的高表达，４个
ＬｓＣＬＩＰｓ基因在烟草甲生命周期各阶段皆有表达，用
２０Ｅ注射烟草甲高龄幼虫后 ＬｓＣＬＩＰｓ基因表达量有
显著上调，这些结果表明 ＬｓＣＬＩＰｓ基因参与了烟草
甲对免疫胁迫的应激响应和生长发育［１１８］。

几丁质是仅次于纤维素的自然界中含量第二

多的多糖，也是烟草甲的外壳的重要组成元素。杨

文佳等对烟草甲控制几丁质的重要基因———几丁

质脱乙酰酶１基因进行了研究，从送测的烟草甲转
录组中筛选后通过 ＲＴ－ＰＣＲ克隆得到几丁质脱乙
酰酶基因ＬｓＣＤＡ１，对烟草甲４龄幼虫注射２０－羟基
蜕皮酮诱导后 ＬｓＣＤＡ１基因的表达量显著上调，这
表明ＬｓＣＤＡ１参与了烟草甲体内激素调节，同时杨
文佳等对该结果通过 ＲＮＡｉ技术进行了验证，结果
表明注射该基因双链核糖核酸（ｄｓＲＮＡ）后，ＬｓＣＤＡ１
表达量下调８７％，供试烟草甲不能蜕皮、腹部皱缩
死亡或蜕皮时间推迟，不能正常完成生命周期［１１９］；

Ｃｈｅｎ等研究了烟草甲几丁质降解的重要基因———
Ｎ－乙酰谷氨酸合成酶基因 ＬｓＮＡＧ１，结果表明，
ＬｓＮＡＧ１在幼虫后期和蛹期后期表达水平最高，
ＬｓＮＡＧ１经２０－羟基蜕皮酮诱导后表达量显著上
调，烟草甲 ４龄幼虫和烟草甲的蛹注入该基因
ｄｓＲＮＡ后，这２个阶段的 ＬｓＮＡＧ１表达量显著下调，
供试烟草甲出现严重的蜕皮和高死亡率现象，与注

入ｄｓＧＦＰ的对照组相比，注入 ＬｓＮＡＧ１的烟草甲蛹
和烟草甲４龄幼虫的死亡率分别高了８３％、４８％，
这表明ＬｓＮＡＧ１在烟草甲幼虫至蛹和蛹至成虫期有
很重要的作用，并且可以作为新杀虫剂的靶标［１２０］。

羟酸酯酶是昆虫体内最重要的解毒酶之一，在

对杀虫剂的抗性形成和对外源化合物的解毒代谢

中起着重要作用。朱晓晔等从转录组中筛选后，通

过ＲＴ－ＰＣＲ克隆得到的 ＬｓＣａｒＥＢ１和 ＬｓＣａｒＥＢ２表
达量在供试烟草甲经过 ＣＯ２胁迫后与对照组相比

明显上调，且这２个基因在烟草甲高龄幼虫期表达
量显著高于烟草甲其他生命周期的表达量，这表明

ＬｓＣａｒＥＢ１和ＬｓＣａｒＥＢ２是响应ＣＯ２胁迫的重要机制
之一，而且在烟草甲的生命周期中有重要作用［１２１］。

４．５　抗生素基因
在日本，烟草甲还被作为医学昆虫。Ｗａｔａｎａｂｅ

等在１４个不同地区日本牙科诊所中收集烟草甲种
群，并对这些烟草甲抗药基因 ＭｅｃＡ、ＶａｎＡ、ＶａｎＢ、
ＢｌａＩＭＰ、ＢｌａＶＩＭ等做了研究，结果表明，供试烟草甲
饲喂抗生素类药品后，这几种基因表达量没有明显

上调或下调，烟草甲对抗生素类药品无抗药性，对

烟草甲抗药基因的研究，可能为解决人类抗生素抗

药性问题提供一定的思路［１２２］。
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ｉｎｓｅｃｔｉｃｉｄｅｓｆｏｒｔｈｅｃｏｎｔｒｏｌｏｆｔｈｅｃｉｇａｒｅｔｔｅｂｅｅｔｌｅ（Ｌａｓｉｏｄｅｒｍａ

ｓｅｒｒｉｃｏｒｎｅ）ａｎｄｔｈｅｔｏｂａｃｃｏｍｏｔｈ（Ｅｐｈｅｓｔｉａｅｌｕｔｅｌｌａ）［Ｊ］．Ｂｅｉｔｒａｇｅ

ＺｕｒＴａｂａｋｆｏｒｓｃｈｕｎｇＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ，１９９７，１７（２）：３１－４７．

［７５］程新胜，范方兵．几种药剂对烟草甲的生物活性评价［Ｊ］．粮油

仓储科技通讯，２００２（５）：２４－２５，３６．

［７６］王方晓，魏重生，冯小明．烟草甲的研究［Ｊ］．中国烟草科学，

１９９８（２）：３－５．

［７７］张生芳．中国储藏物甲虫［Ｍ］．北京：中国农业科技出版社，

１９９８：２７９－２８０．

［７８］ＰａｐａｄｏｐｏｕｌｏｕＳＣ，ＢｕｃｈｅｌｏｓＣＴ．Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆｔｒａｐｐｉｎｇｅｆｆｉｃａｃｙ

ｆｏｒＬａｓｉｏｄｅｒｍａｓｅｒｒｉｃｏｒｎｅ（Ｆ．）ａｄｕｌｔｓｗｉｔｈｅｌｅｃｔｒｉｃ，ｐｈｅｒｏｍｏｎｅ，

ｆｏｏｄａｔｔｒａｃｔａｎｔａｎｄｃｏｎｔｒｏｌ－ａｄｈｅｓｉｖｅｔｒａｐｓ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＳｔｏｒｅｄ

ＰｒｏｄｕｃｔｓＲｅｓｅａｒｃｈ，２００２，３８：３７５－３８３．

［７９］古　昆，李　鲜，陈静渡，等．烟草甲虫性信息素（７Ｓ）－（一）－

４，６－二甲基－７－羟基 －３－壬酮的立体选择性合成［Ｊ］．应

用化学，２００ｌ，１８（８）：６６２－６６３．

［８０］毛若云，宋纪真，李　云．烟草甲虫雌性信息素的合成及应用

［Ｊ］．中国烟草学报，１９９２，１（１）：１５－２３．

［８１］吴　江，匡晓帆．烟草甲性信息素的合成［Ｊ］．四川大学学报

（自然科学版），１９９９，３６（６）：１１００－１１０５．

［８２］王　颖．济南地区储烟害虫的发生特点及防治技术研究［Ｄ］．

北京：中国农业科学院，２００９：１５－３１．

［８３］ＭａｎｚｅｌｌｉＭＡ．Ｍａｎａｇｅｍｅｎｇｔｏｆｓｔｏｒｅｄｔｏｂａｃｃｏｐｅｓｔｓ，ｔｈｅｃｉｇａｒｅｔｔｅ

ｂｅｅｔｌｅａｎｄｔｏｂａｃｃｏｍｏｔｈｗｉｔｈｍｅｔｈｏｐｒｅｎｅ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＥｃｏｎｏｍｉｃ

Ｅｎｔｏｍｏｌｏｇｙ，１９８２（４）：７２１－７２３．

［８４］洪深求，程新胜，魏重生．昆虫保幼激素类似物“双氧威”对烟

草甲的生物学效应［Ｊ］．烟草科技，２００６（１２）：５５－５７．

［８５］刘爱英，邹　晓，胡海燕，等．烟草仓储甲虫致病真菌筛选研究

初报［Ｃ］／／第八届海峡两岸菌物学学术研讨会论文集．长

春，２００７．

［８６］朱　元，方　力，陈　斌，等．球孢白僵菌对烟草甲幼虫的毒力

测定［Ｊ］．云南农业大学学报，２００９，２４（１）：４２－４６．

［８７］刘爱英，罗　力，邹　晓，等．白僵菌对烟草粉螟及烟草甲的致

病性研究［Ｊ］．贵州农业科学，２００９，３７（９）：８４－８６．

［８８］罗　力，刘爱英，邹　晓，等．烟草甲带菌迁飞试验［Ｊ］．贵州农

业科学，２００９，３７（１１）：８９－９１．

［８９］张晓敏，杨　辉，施　鸣，等．防治烟草甲白僵菌的仓储应用菌

株选育［Ｊ］．中国烟草学报，２０１５，２１（２）：７９－８４．

［９０］李朝晖．扬州地区二化螟主要寄生蜂越冬特点及盘绒茧蜂的研

究应用［Ｄ］．扬州：扬州大学，２０１９：５－３９．

［９１］ＫａｅｌｉｎＰ，ＺａｕｇｇＬ，ＡｌｂｅｒｔｉｎｉＡ Ｍ，ｅｔａｌ．ＡｃｔｉｖｉｔｙｏｆＢａｃｉｌｌｕｓ

ｔｈｕｒｉｎｇｉｅｎｓｉｓｉｓｏｌａｔｅｓｏｎＬａｓｉｏｄｅｒｍａｓｅｒｒｉｃｏｒｎｅ（Ｆ．）（Ｃｏｌｅｏｐｔｅｒａ：

Ａｎｏｂｉｉｄａｅ）［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＳｔｏｒｅｄＰｒｏｄｕｃｔｓＲｅｓｅａｒｃｈ，１９９９，３５

（２）：１４５－１５８．

［９２］ＴｓｕｃｈｉｙａＳ，ＫａｓａｉｓｈｉＹ，ＨａｒａｄａＨ，ｅｔａｌ．Ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔｏｆｔｈｅｅｆｆｉｃａｃｙ

ｏｆＪａｐａｎｅｓｅＢａｃｉｌｌｕｓｔｈｕｒｉｎｇｉｅｎｓｉｓｉｓｏｌａｔｅｓａｇａｉｎｓｔｔｈｅｃｉｇａｒｅｔｔｅ

ｂｅｅｔｌｅ，Ｌａｓｉｏｄｅｒｍａｓｅｒｒｉｃｏｒｎｅ（Ｃｏｌｅｏｐｔｅｒａ：Ａｎｏｂｉｉｄａｅ）［Ｊ］．Ｊｏｕｒｎａｌ
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ｏｆＩｎｖｅｒｔｅｂｒａｔｅＰａｔｈｏｌｏｇｙ，２００２，８１（２）：１２２－１２６．

［９３］高家合．我国复烤烟叶苏云金芽孢杆菌的分离及杀虫特性测定

［Ｊ］．中国烟草科学，２００５（１）：３４－３８．

［９４］齐绪峰，宋纪真，谢剑平，等．贮烟仓库中苏云金芽孢杆菌对烟

草甲的杀灭活性［Ｊ］．烟草科技，２００６（５）：５７－５９．

［９５］郑宪滨．苏云金芽孢杆菌（Ｂｔ）生物技术在仓储烟草害虫防治

中的作用［Ｊ］．烟草科技，２０００（１１）：３０－３２．

［９６］何榕宾，陈乾锦，张玉珍，等．福建省烟仓害虫及其天敌调查

［Ｊ］．江西农业大学学报（自然科学版），２００２，２４（５）：６１２－

６１６．　

［９７］高念昭．贵州烟仓昆虫天敌初步观察［Ｊ］．中国生物防治，１９９６

（３）：４５－４６．

［９８］郭　军，戴仁怀，杨　洪，等．烟草甲的优良寄生蜂象虫金小蜂

的生物学特性［Ｊ］．中国生物防治学报，２０１８，３４（５）：６４９－

６５５．　

［９９］ＰａｐａｄｏｐｏｕｌｏｕＳＣ，ＢｕｃｈｅｌｏｓＣＴ．Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆｔｒａｐｐｉｎｇｅｆｆｉｃａｃｙ

ｆｏｒＬａｓｉｏｄｅｒｍａｓｅｒｒｉｃｏｒｎｅ（Ｆ．）ａｄｕｌｔｓｗｉｔｈｅｌｅｃｔｒｉｃ，ｐｈｅｒｏｍｏｎｅ，ｆｏｏｄ

ａｔｔｒａｃｔａｎｔａｎｄｃｏｎｔｒｏｌ－ａｄｈｅｓｉｖｅｔｒａｐｓ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＳｔｏｒｅｄ

ＰｒｏｄｕｃｔｓＲｅｓｅａｒｃｈ，２００２，３８（４）：３７５－３８３．

［１００］ＡｔｈａｎａｓｉｏｕＣＧ，ＰａｐａｄｏｐｏｕｌｏｕｓＳ．Ｌａｒｉｏｐｈａｇｕｓｄｉｓｔｉｎｇｕｅｎｄｕｓ

（Ｈｙｍｅｎｏｐｔｅｒａ：Ｐｔｅｒｏｍａｌｉｄａｅ），ａｎｅｃｔｏｐａｒａｓｉｔｏｉｄｏｆＬａｓｉｏｄｅｒｍａ

ｓｅｒｒｉｃｏｒｎｅ（Ｃｏｌｅｏｐｔｅｒａ：Ａｎｏｂｉｉｄａｅ）ｆｏｕｎｄｆｏｒｔｈｅｆｉｒｓｔｔｉｍｅｉｎ

ｔｏｂａｃｃｏｓｔｏｒｅｓｉｎＧｒｅｅｃｅ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＰｅｓｔＳｃｉｅｎｃｅ，２００４，７７

（３）：１８３－１８４．　

［１０１］ＢｅｌｄａＣ，ＲｉｕｄａｖｅｔｓＪ．ＡｔｔｒａｃｔｉｏｎｏｆｔｈｅｐａｒａｓｉｔｏｉｄＡｎｉｓｏｐｔｅｒｏｍａｌｕｓ

ｃａｌａｎｄｒａｅ（Ｈｏｗａｒｄ）（Ｈｙｍｅｎｏｐｔｅｒａ：Ｐｔｅｒｏｍａｌｉｄａｅ）ｔｏｏｄｏｒｓｆｒｏｍ

ｇｒａｉｎａｎｄｓｔｏｒｅｄｐｒｏｄｕｃｔｐｅｓｔｓｉｎａＹ－ｔｕｂｅｏｌｆａｃｔｏｍｅｔｅｒ［Ｊ］．

ＢｉｏｌｏｇｉｃａｌＣｏｎｔｒｏｌ，２０１０，５４（１）：２９－３４．

［１０２］ＢａｕｒＨ，Ｋｒａｎｚ－ＢａｌｔｅｎｓｐｅｒｇｅｒＹ，ＣｒｕａｕｄＡ，ｅｔａｌ．Ｍｏｒｐｈｏｍｅｔｒｉｃ

ａｎａｌｙｓｉｓａｎｄ ｔａｘｏｎｏｍｉｃｒｅｖｉｓｉｏｎ ｏｆＡｎｉｓｏｐｔｅｒｏｍａｌｕｓＲｕｓｃｈｋａ

（Ｈｙｍｅｎｏｐｔｅｒａ：Ｃｈａｌｃｉｄｏｉｄｅａ：Ｐｔｅｒｏｍａｌｉｄａｅ） －ａｎ ｉｎｔｅｇｒａｔｉｖｅ

ａｐｐｒｏａｃｈ［Ｊ］．ＳｙｓｔｅｍａｔｉｃＥｎｔｏｍｏｌｏｇｙ，２０１４，３９（４）：６９１－７０９．

［１０３］ＨａｍｏｕｄａＡ，ＩｋｂａｌＣ，ＫｈａｏｕｌａＺ，ｅｔａｌ．Ａｎｅｗｐｔｅｒｏｍａｌｉｄｓｐｅｃｉｅｓ：

Ａｎｉｓｏｐｔｅｒｏｍａｌｕｓｑｕｉｎａｒｉｕｓ（Ｇｏｋｈｍａｎ＆Ｂａｕｒ，２０１４）ｆｏｕｎｄｉｎＴｕｎｉｓｉａ

［Ｊ］．ＥｎｔｏｍｏｌｏｇｙａｎｄＡｐｐｌｉｅｄＳｃｉｅｎｃｅＬｅｔｔｅｒｓ，２０１７，４（４）：７－

１０．　

［１０４］宋　敏，林祥明，刘丽军．Ｃｒｙ基因家族的专利分布研究［Ｊ］．

生物技术通报，２０１０（１）：１－８．

［１０５］ＭａｄｉｇａｎＭ，ＭａｒｔｉｎｋｏＪ．Ｂｒｏｃｋｂｉｏｌｏｇｙｏｆｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ［Ｍ］．

１１ｔｈｅｄ．ＵｐｐｅｒＳａｄｄｌｅＲｉｖｅｒ：ＰｒｅｎｔｉｃｅＨａｌｌ，２００５，１４３－１９５．

［１０６］高家合．含ｃｒｙＩ或ｃｒｙＶ毒素蛋白基因Ｂｔ菌的鉴定及生物测定

［Ｊ］．山地农业生物学报，２００５，２４（３）：２２１－２２４．

［１０７］胡逸超，孙建生，李季刚，等．对烟草甲幼虫有毒杀作用的苏云

金芽孢杆菌的分离与鉴定［Ｊ］．基因组学与应用生物学，２０１９，

３８（１１）：５０５３－５０５７．

［１０８］ＭｉｃｈｅｌＢ，ＫａｅｌｉｎＰ，ＧａｄａｎｉＦ．苏云金杆菌防治储烟害虫研究进

展［Ｊ］．烟草科技，２００３（６）：２６－３０．　

［１０９］ＨｆｔｅＨ，ＷｈｉｔｅｌｅｙＨＲ．ＩｎｓｅｃｔｉｃｉｄａｌｃｒｙｓｔａｌｐｒｏｔｅｉｎｓｏｆＢａｃｉｌｌｕｓ

ｔｈｕｒｉｎｇｉｅｎｓｉｓ［Ｊ］．ＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｉｃａｌＲｅｖｉｅｗｓ，１９８９，５３（２）：２４２－

２５５．　

［１１０］Ｃｏｅｌｈｏ－ＢｏｒｔｏｌｏＴ，Ｍａｎｇｏｌｉｎ Ｃ Ａ，ＬａｐｅｎｔａＡ Ｓ． Ｇｅｎｅｔｉｃ

ｖａｒｉａｂｉｌｉｔｙｉｎｔｈｅｎａｔｕｒａｌｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆＬａｓｉｏｄｅｒｍａｓｅｒｒｉｃｏｒｎｅ（Ｆ．）

（Ｃｏｌｅｏｐｔｅｒａ：Ａｎｏｂｉｉｄａｅ），ｄｅｔｅｃｔｅｄｂｙＲＡＰＤ ｍａｒｋｅｒｓａｎｄｂｙ

ｅｓｔｅｒａｓｅｉｓｏｚｙｍｅｓ［Ｊ］．ＢｕｌｌｅｔｉｎｏｆＥｎｔｏｍｏｌｏｇｉｃａｌＲｅｓｅａｒｃｈ，２０１６，

１０６（１）：４７－５３．

［１１１］ＢｌａｎｃＭＰ，Ｌｕｇｏｎ－ＭｏｕｌｉｎＮ，ＰａｎｉｇｈｉｎｉＣ，ｅｔａｌ．Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｏｆ

ｗｏｒｌｄｗｉｄｅｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆＬａｓｉｏｄｅｒｍａ ｓｅｒｒｉｃｏｒｎｅ（Ｃｏｌｅｏｐｔｅｒａ：

Ａｎｏｂｉｉｄａｅ）ａｓｒｅｖｅａｌｅｄｂｙａｍｐｌｉｆｉｅｄｆｒａｇｍｅｎｔｌｅｎｇｔｈｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ

ｐｒｏｆｉｌｅｓ［Ｊ］．ＢｕｌｌｅｔｉｎｏｆＥｎｔｏｍｏｌｏｇｉｃａｌＲｅｓｅａｒｃｈ，２００６，９６（２）：

１１１－１１６．　

［１１２］ＮｏｄａＨ，ＫａｗａｈａｒａＮ．Ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｔｉｃｋａｒｙｏｔｙｐｅｏｆｉｎｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ
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观赏植物抗病育种研究进展

许　凤１，杨秀梅１，张丽芳１，王丽花１，苏　艳１，瞿素萍１，张艺萍１，２
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　　摘要：在观赏植物的栽培和售后期间经常会发生各种各样的病害，类病毒和病毒、植原体、细菌、卵菌及真菌均可
危害观赏植物。与化学防治的短期效应相比，抗病育种是一种可持续的作物保护方法。挖掘和增强观赏植物抗病性

可以减少对其他控制策略的需求。因此，提高抗病性通常是观赏植物育种者优先考虑的因素，选育观赏形状好且抗病

的品种一直都是观赏植物育种者的目标。本文综述了在观赏植物抗病育种过程中危害观赏植物的病原物生活方式和

宿主特异性、观赏植物的抗病机制、抗病性测定方法、抗病育种技术等，展望了观赏植物抗病育种的方向，以期为观赏

园艺植物抗病品种的选育提供理论参考。
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从事观赏园艺植物资源与育种研究。Ｅ－ｍａｉｌ：１４８４２２４８６＠
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　　许多观赏植物作为盆栽、切花或园林植物在栽
培和售后的过程中都会受到不同微生物的危害。

类病毒和病毒、植原体、细菌、卵菌及真菌均可危害

观赏植物。由于新出现的病害、病原物的变化及寄

主范围的变化，观赏植物的病理学问题也在不断发

展。新病原物数量的增加受气候变化、植物材料的

国际贸易等的影响。与作物化学保护产品的短期

效应相比，提高抗病性的育种是一种可持续的作物

保护方法。挖掘和增强观赏植物抗病性可以减少

对其他控制策略的需求。

与其他农作物相比，观赏植物的抗病育种起步

较迟。其原因一是观赏植物的抗病育种受到大量

观赏物种和病原物种类的多样性以及其特定的生

活方式、寄主范围等的限制。二是观赏植物育种主

要是一个直观的过程，而不是基于特定的选择方

案。通常仅在育种后期才观察植物的抗性［１］。三

是可用的资源在育种方案中应用得较少。低经济

价值的作物和世代周期进一步限制了资源的利用。

在较大的学科领域共享资源和信息，如常见的蔬菜

育种，但在观赏植物中相当有限［２］。四是观赏植物

育种的局限性还包括由多倍体引起的复杂遗传学。

首先涉及的常常是挖掘新奇特征且具有市场价值

的观赏植物。育种目标通常取决于经济重要性。

因此，抗病性的需求还取决于病原物的经济影响。

新品种结合增强抗病性应满足所有与品质和产量

相关的特性［１］。

可以通过常规育种（包括生物测定）、应用生物

技术手段或标记辅助选择及引入新的育种技术来

提高观赏植物的抗病性。

１　病原物生活方式和宿主特异性

观赏植物上的病原物多样性广泛。有些病原

物是高度特异性的，称为宿主特异性，而另一些病

原物则有很广的寄主范围。对于育种者来说，了解

特定病原物和介导宿主特异性或生活方式的因素

是必不可少的，了解植物感病或抗病性的致病机制

有助于培育出具有抗病性的作物。观赏植物和病

害的多样性及其特定的寄主范围和生活方式使得

抗病育种变得复杂。

根据病原物以植物为食的方式，可以将它们分

为３类：腐生型、寄生型和半寄生型。腐生型病原物
在定殖之前或期间杀死植物细胞。寄生型病原物
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通常是专性寄生物，没有植物就无法生长。半寄生

型病原物以寄生性开始，但在后期变成腐生性的。

寄生型通常是寄主特异性的，而腐生型通常具有更

广泛的寄主范围，但有些是寄主特异性的［３］。

在卵菌纲疫霉属（Ｐｈｙｔｏｐｈｔｈｏｒａ）中，如在桤木上
的Ｐ．ａｌｎｉ或橡树上的 Ｐ．ｑｕｅｒｃｉｎａ就是寄主特异性
的［４］。其他疫霉属的真菌寄主范围很广：Ｐ．
ｒａｍｏｒｕｍ有 １００多种寄主植物种［５］，Ｐ．ｃｉｎｎａｍｏｍｉ
甚至可以感染数千种寄主植物［６］。疫霉属真菌都

能在许多木本观赏植物上发现，如山茶、杜鹃和荚

!

。一些疫霉菌病原物可能是腐生性的，而另一些

可能是半寄生性的：有时它们的行为在其生命周期

中发生变化，或者它们的行为不仅取决于其所属物

种，而且还取决于其寄主植物［７］。

真菌葡萄孢属中的植物病原物也是如此。灰

霉病的病原物灰葡萄孢（Ｂｏｔｒｙｔｉｓｃｉｎｅｒｅａ）是一种腐
生性真菌的教科书实例，该真菌在真双子叶植物

（包括许多观赏植物种）中具有非常广泛的寄主范

围［８］。然而，有些葡萄孢属物种的寄主范围非常狭

窄，包括一些观赏植物上的特异性葡萄孢，如郁金

香上的Ｂ．ｔｕｌｉｐａ，百合上的 Ｂ．ｅｌｉｐｔｉｃａ，唐菖蒲上的
Ｂ．ｇｌａｄｉｏｌｏｒｕｍ，番红花上的Ｂ．ｃｒｏｃｉ，金盏花上的Ｂ．
ｃａｌｔｈａｅ，花毛茛上的 Ｂ．ｒａｎｕｎｃｕｌｉ，天竺葵上的 Ｂ．
ｐｅｌａｒｇｏｎｉｉ，芍药上的 Ｂ．ｐａｅｏｎｉａｅ，风信子上的 Ｂ．
ｈｙａｃｉｎｔｈｉ，水仙鳞茎上的 Ｂ．ｎａｒｃｉｓｓｉｃｏｌａ和水仙叶上
的Ｂ．ｐｏｌｙｂｌａｓｔｉｓ，雪莲花上的 Ｂ．ｇａｌａｎｔｈｉｎａ，鸢尾上
的Ｂ．ｃｏｎｖｕｌｕｔａ［９］。葡萄孢属的进化已被 Ｓｔａａｔｓ等
的分子系统发育研究所证实［１０］。值得注意的是，并

不是所有的葡萄孢属都是腐生性的，有些具有腐生

性生活方式［１１］。

病毒、类病毒以及真菌病原物如白粉病菌和锈

菌是寄生性植物病原物的示例。许多植物物种，包

括观赏植物，都容易发生白粉病。尽管如此，致病

菌要么是严格寄主特异性的，要么具有非常狭窄的

寄主范围。如在玫瑰上，白粉病由真菌 Ｐｏｄｏｓｐｈａｅｒａ
ｐａｎｎｏｓａ引起；在杜鹃花上，该病是由 Ｅｒｙｓｉｐｈｅａｚａｌｅａ
引起的；在紫丁香上则是 Ｍｉｃｒｏｓｐｈａｅｒａｐｅｎｉｃｉｌｌａｔａ引
起的等。锈病也是如此，菊花上的白锈病是由

Ｐｕｃｃｉｎｉａｈｏｒｉａｎａ引起，玫瑰上的锈病是Ｐｈｒａｇｍｉｄｉｕｍ
ｓｐｐ．引起的等。

像Ｘｙｌｅｌｌａｆａｓｔｉｄｉｏｓａ这样毁灭性的细菌实际上
是半寄生性的。当细菌转换到腐生阶段时才会发

病，而病原物在其半寄生性阶段可能很长一段时间

内不会发病［１２］。

２　观赏植物的病害控制

在园艺中可以通过集约且高度可控的栽培方

法，即配备有水、肥和气候控制系统的温室来避免

非生物胁迫。园艺中的生物胁迫可以成功应用化

学药品来控制。然而，今天在观赏植物的保护方面

显然存在不足。一方面，针对农药使用有更严格的

规定，有害生物综合治理（ＩＰＭ）措施的义务以及消
费者对环境问题认识的提高，如关注“授粉友好型”

植物上的化学残留物［１３］导致了在观赏植物贸易中

对残留物有更多的规范和要求。另一方面，观赏植

物市场成功的主要标准是植物的审美价值，因此，

病害造成的所有损害都会降低作物的价值［１４］。因

此，化学保护仍然是获得顶级产品的首选解决方

案。尽管如此，让专业人员和最终用户减少农药使

用的政府政策是必须的，而且消费者对于环境友好

型园艺产品的认识和需求也越来越高。

与农作物相比，观赏产品的附加值更高。由于

耕种面积通常很小，在观赏植物保护方面的创新受

到限制。从开阔的田间苗圃到温室栽培的盆栽植

物和切花，植物种类和生长系统的高度差异给必要

的植物毒性测试增加了困难。因此，农作物保护产

品的生产者很少去申请专门应用于观赏植物的产

品注册。为了克服这些问题，一些国家允许第三方

（官方机构、科学机构或咨询机构）获得次要作物的

授权。

２．１　抗病机制
植物病原物的攻击会触发植物的免疫反应。

Ｊｏｎｅｓ等的拉链模型是植物对病原物侵袭反应最广
泛接受的解释［１４－１５］。在第一阶段，病原物相关分子

模式（ｐｌａｎｔｐａｔｈｏｇｅｎ－ａｓｓｏｃｉａｔｅｄｍｏｌｅｃｕｌａｒｐａｔｔｅｒｎｓ，
简称 ＰＡＭＰ）通过植物模式识别受体 （ｐａｔｔｅｒｎ
ｒｅｃｏｇｎｉｔｉｏｎｒｅｃｅｐｔｏｒｓ，简称 ＰＲＲ）识别病原物的保守
结构。保守结构的１个例子是几乎所有鞭毛细菌中
都存在细菌鞭毛蛋白。对保守结构的这种认识导致

了第１步防御反应的激活：植物免疫反应（ｐａｔｔｅｒｎ－
ｔｒｉｇｇｅｒｅｄｉｍｍｕｎｉｔｙ，简称ＰＴＩ），通常可以成功地抵御
病原物。ＰＴＩ反应包括胼胝质沉积、细胞壁变化以
及防御相关蛋白和植保素的积累［１６］。一些病原物

分泌出毒性因子，从而抑制 ＰＴＩ导致植物产生效应
因子激活的感病性（ｅｆｆｅｃｔｏｒ－ｔｒｉｇｇｅｒｅｄｓｕｓｃｅｐｔｉｂｉｌｉｔｙ，
简称ＥＴＳ）。该阶段的植物反应是程序性细胞死亡
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（ｐｒｏｇｒａｍｍｅｄｃｅｌｌｄｅａｔｈ，简称 ＰＣＤ）和过敏性反应
（ｈｙｐｅｒ－ｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙｒｅｓｐｏｎｓｅｓ，简称ＨＲ），这些都是基
于效应因子激活的感病性（ＥＴＩ）。已知这些机制对
（半）寄生型致病菌最有效［１５］。当受到昆虫和腐生

性病原物的攻击后，激发了基于损伤相关分子模式

（ｄａｍａｇｅ－ａｓｓｏｃｉａｔｅｄｍｏｌｅｃｕｌａｒｐａｔｔｅｒｎｓ，简称ＤＡＭＰ）
的机理。这种类型的损伤会导致各种宿主防御反

应，类似于ＰＡＭＰ三角反应［１７］。

由ＥＴＩ和ＰＴＩ诱导的信号传导途径的下游，涉
及３种植物胁迫激素：水杨酸（ＳＡ）、茉莉酸（ＪＡ）、
乙烯（ＥＴ）是对生物胁迫反应后诱导的胁迫激素。
当对寄生性和半寄生性病原物产生抗性时，会开启

ＳＡ途径。腐生性病原物和虫害会刺激 ＪＡ和 ＥＴ途
径。植物防御信号传导途径也涉及其他激素如脱

落酸（ＡＢＡ）、生长素、赤霉素（ＧＡ）、细胞分裂素
（ＣＴＫ）、油菜素内酯（ＢＲ）和肽激素［１８］。对防御网

络激素调节的更多了解可能会为抗病育种开辟新

的前景。育种者对植物免疫反应的激活很感兴趣。

通过应用特定激发子或植物激活剂上调抗病性的

植物基因型在抗病性方面具有优势。触发免疫反

应将导致病程相关蛋白质的形成、细胞壁增强、激

素调节的变化等［３］。

植物与病原物之间的某些特定相互作用已得

到充分研究，并改良了作物的抗病性。在农作物

中，抗病基因（Ｒ基因）和与抗病相关的不同 Ｒ基因
或数量性状基因座（ＱＴＬ）组合的品种应用得到了发
展。聚合Ｒ基因和 ＱＴＬ被认为是抗性育种的一种
较好策略［１９］。然而，在观赏植物育种中，这些应用

尚不发达。另一种方法是基于病原物与宿主之间

兼容性的丧失。根据 Ｓ基因的原理，抗性本身不是
渗入的，而是感病性的丧失。这种基于 Ｓ基因失活
的抗性被认为更广谱和更持久，因此具有非常好的

育种潜力［２０］。根据感染的阶段，可以识别出３类 Ｓ
基因：早期病原物侵入，宿主防御调节和病原物在

宿主中继续侵染［２１］。基于 Ｓ基因的抗病性教科书
示例是在大麦中发现的霉病位点抗性基因 Ｏ
（ＭＬＯ）［２２］。在发现大麦的广谱白粉病抗性是基于
ｍｌｏ基因功能丧失后，还在拟南芥、番茄和豌豆等其
他植物中研究了该基因与白粉病之间的关系。功

能丧失的隐性等位基因（ｍｌｏ）可以介导对白粉病的
广谱抗性，并在育种方面很有前途［２１］。许多观赏植

物容易感染白粉病。因此，ｍｌｏ功能丧失可为观赏
植物抗白粉病的研究提供新思路。第１次的尝试是

在月季中，已从１种大型月季的 ＥＳＴ序列中分离出
４个ＭＬＯ同源基因并进行了鉴定［２３］。

植物病原物，特别是细菌中的基因组测序使得

对病原物的多样性和进化以及细菌生活方式和致

病性有了更深入的了解［２４］。现在，植物病原物正受

到大规模遗传方法的影响；突变体的收集用于提供

基于功能的毒性基因信息。将来，无论在病害管理

策略中，还是在宿主抗性育种中，病原效应物的鉴

定将变得越来越重要［２５］。

２．２　抗病育种
２．２．１　常规抗病育种　在观赏植物中，关于抗病育
种的例子很少。因此，在某些情况下，化学农药无

法再维持作物正常生长，就需要其他的解决方案。

病害的经济影响与对抗病的迫切需要有关。如在

由Ｃａｌｏｎｅｃｔｒｉａｓｐｐ．引起黄杨木的巨大损失之后，启
动育种计划的唯一原因就是提高抗病性［２６］。

抗病育种中应用的方法取决于作物和病原物

的类型。循环选择是一种常规方法，旨在进行反复

的选择，可以通过连续选择如聚合抗性基因来实

施，经过几代后就会增加不同的特征。另一种方法

是对每个特征（包括抗病性）应用独立的淘汰标准。

这样，只有在每种性状（包括抗病性）的阈值水平以

上的植株才能保留。在指标选择方面，对基因型的

综合表现进行了评价。一个基因型表现优异的性

状被认为是对表现较差的性状的补偿。根据抗病

性在选择中作为不同性状组合的价值，抗病性可以

在几代间得到改善。然而，抗病育种可能会产生副

作用，如在抗病和作物产量之间进行权衡的适应度

成本。病原菌的重要性及其流行和危害界定了特

定农作物抗病性状的重要性。

在观赏植物中，不经常报道（再）利用野生远缘

种和种间杂交来定向引入抗病性。如在几个月季

种中发现了对几种病害的抗性。但是到目前为止，

野生种质的利用仅应用于庭园月季，在庭园月季

中，月季类型和倍性水平会发生很大变化，并且由

于种植者和消费者的需求，抗病性已经作为优先考

虑的性状。在切花月季中，狭窄的遗传背景、对不

同世代回交的需要以及四倍体是在育种中引入较

好抗性月季种的一个障碍。在袋鼠爪（Ａｎｉｇｏｚａｎｔｈｏｓ
ｓｐｐ．）中，种间杂交正是用于培育抗病品种，主要是
抗由 Ｐｕｃｃｉｎｉａｈａｅｍｏｄｏｒｉ引起的锈病和由 Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ
ａｎｉｇｏｚａｎｔｈｉ引起的墨斑病［２７］。在其他情况下，抗病

性是种间杂交的副效应。在绣球花育种中已经看
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到了这一点。Ｈｙｄｒａｎｇｅａａｎｇｕｓｔｉｆｏｌｉａ种与商业上重
要的种Ｈ．ｍａｃｒｏｐｈｙｌｌａ杂交后产生的杂种对白粉病
具有更好的抗性，这就是以导入其他更理想的性状

为主要育种目标的一种副效应［２８］。

常规抗病育种需要有效的筛选技术来选择最

佳的父母本和优良的后代。因此，表型鉴定是筛选

植物抗病性的基础。在过去的１０年中，通过传感器
开发和高性能计算的技术进步，在基于高通量表型

分析方法的开发方面取得了巨大的进步［２９］。同样，

观赏植物育种尚未利用高通量表型技术。

选择的筛选方法和生物测定需要病理学方面

的知识，特别是病原菌群体内的变异可以抵消有效

的筛选。因此，测试方法必须可控且可重复，并应

在对病原物种群内多样性的抗性方面反映植物的

性能。

寄主、病原物和环境之间的相互作用通常很复

杂，可能使植物的抗病性评估变得复杂甚至抵消抗

病性。在实践中，经常观察到生物测定的可重复性

受环境变化或其他（非）生物胁迫的影响。测试可

以在实验室和生长室中进行，也可以在正常的生长

条件下甚至在组织培养中进行［３０］。实验室测试可

提供更好的标准化和更好的受控环境。它们通常

在离体的叶片或叶盘上进行，如对天竺葵属

（Ｐｅｌａｒｇｏｎｉｕｍｓｐｐ．）的葡萄孢菌（Ｂｏｔｒｙｔｉｓ）具有抗
性［３０］。组织培养中的再生可用作选择机制：例子包

括耐镰刀菌的康乃馨［３１］和百合［３２］的筛选。组织培

养测试是在添加了尖孢镰刀菌培养滤液的培养基

上进行的。在尖孢镰刀菌滤液存在的情况下，两种

作物的再生植株中都筛选到了对病原物抗性明显

提高的植株。

２．２．２　生物技术在抗病育种中的应用　分子标记
辅助选择（ＭＡＳ）和与抗病性连锁的 ＱＴＬ已开发用
于许多农作物和病原物。ＭＡＳ在植物育种中的应
用在以下方面值得关注：（１）难以表型表达成本高
或周期长的性状；（２）取决于发育阶段或特定环境
的性状；（３）回交选择隐性等位基因；（４）聚合基
因［３３］。总的来说，ＭＡＳ在育种计划中的应用落后
于预期。主要问题是复杂的性状、与表型选择相比

的成本效率、用于 ＱＴＬ定位的高通量精确表型、有
用的计算工具及与环境相互作用的基因型和上位

性。因此，在许多农作物中，不能将 ＱＴＬ验证为有
用的ＭＡＳ［３４］。在观赏植物中，提高抗病性的分子标
记仅在有限的程度上应用。Ａｒｅｎｓ等综述了观赏植

物的研究进展［２］，主要列举了郁金香对３种病害的
抗性即尖孢镰刀菌（Ｆｕｓａｒｉｕｍｏｘｙｓｐｏｒｕｍ）、郁金香碎
裂病毒、灰霉菌（Ｂｏｔｒｙｔｉｓｔｕｌｉｐａｅ）及 ＳＮＰ标记的应
用。同样在多倍体中，已经开发了应用于抗病性的

标记，如在月季中已经开发出抗月季不同病原物的

抗性标记和ＱＴＬ［３５－３６］，但在月季育种实践中并不常
用。Ｄｅｂｅｎｅｒ等综述了不同的新技术，如下一代测
序（ＮＧＳ）方法和靶向突变方法，用于检测、分析和
利用月季中的防御基因［３７］。

受不同基因影响的复杂性状对于传统的 ＭＡＳ
来说太困难了。但是现在基因组选择使用所有的

标记数据进行性能预测，从而获得更准确的预测。

系统方法将改进和廉价的“基因组”技术与高通量

表型相结合。这种方法将有助于研究植物和病原

物代谢组的相互作用和相互作用中的生理学，并将

这些数据与环境变化关联起来。这些将最终改善

病害管理策略［３８］。这里的挑战是要将实验室知识

转化为田间条件并应用于商业育种。越来越多的

测序基因组可供使用，包括几种观赏植物，如蝴蝶

兰（Ｐｈａｌａｅｎｏｐｓｉｓ）［３９］。
基因改良（ＧＭ）已发现可用于抗病育种：值得

注意的是，北美已批准的转基因田间试验总数中约

有１０％旨在提高抗病性。这个比例已经保持１５年
不变［３９］。在某些地方，法律的限制也阻碍了转基因

方法在观赏植物上的应用。尽管法律上有严格的

限制，但仍有许多文献介绍了有关观赏植物的基因

转化，其中大多数适用于切花。与许多其他技术相

反，大量的基因工程研究应用于改良许多不同观赏

植物的抗病性。最近发表的２篇有关切花的基因工
程［４０］和普通观赏植物的基因工程［４１］的综述，其中

包括抗病性的遗传转化工作。许多观赏植物中组

织培养方案的可用性可能解释了其在遗传转化研

究中的受欢迎程度。迄今为止，尚无抗病性提高的

转基因观赏植物商品化生产。

遗传改良中最流行的观赏植物是菊花，也是其

对病害的抗性。在菊花中，基于 ｈｐａＧＸｏｏ基因和木
梅 Ｐｒｕｎｕｓｍｕｍｅｉ多聚半乳糖醛酸酶抑制蛋白
（ｐｏｌｙｇａｌａｃｔｕｒｏｎａｓｅ－ｉｎｈｉｂｉｔｉｎｇｐｒｏｔｅｉｎ，简称 ＰＧＩＰ）基
因［４２－４３］的过表达可获得对 Ａｌｔｅｒｎａｒｉａｔｅｎｕｉｓｓｉｍａ的
抗病性。通过将水稻几丁质酶基因（ＣＨＩ－ＩＩ）整合
到ＣＭＶ（ｃｕｃｕｍｂｅｒｍｏｓａｉｃｖｉｒｕｓ）的外壳蛋白（ｃｐ）基
因中［４４］可获得对由针壳孢属（Ｓｅｐｔｏｒｉａ）引起的叶斑
病的抗性，通过核衣壳基因整合可获得番茄斑萎病
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毒（ＴＳＷＶ）的抗性［４５］，基于水稻几丁质酶［４６］和 Ｎ－
甲 基 转 移 酶 基 因 （ＣａＸＭＴ１，ＣａＭＸＭＴ１ 和
ＣａＤＸＭＴ１）可获得灰霉病菌（Ｂｏｔｒｙｔｉｓｃｉｎｅｒｅａ）的
抗性［４７］。

在月季中，转基因方法已用于改良抗病性，但

所有方法仅导致水平抗性增加。通过引入不同的

基因可增加黑斑病抗性［４８－５０］。据报道，在引入抗菌

蛋白ＡｃｅＡＭＰ１［５１］和水稻几丁质酶基因［５２］后，白粉

病抗性增强。

在非洲菊中，通过导入 ＮＰ基因（核蛋白基因）
获得了对ＴＳＷＶ有抗性的植株［５３］。在一品红中，病

毒衍生的发夹 ＲＮＡ结构获得了对一品红花叶病毒
（ｐｏｉｎｓｅｔｔｉａｍｏｓａｉｃｖｉｒｕｓ，简称 ＰｎＭＶ）的抗性［５４］。在

唐菖蒲中，应用转基因方法引入了对大豆黄化花叶

病毒（ＢＹＭＶ）和 ＣＭＶ的抗性。由于对 ＢＹＭＶ的抗
性不稳定，因此结果各不相同［５５］。对 ＣＭＶ的抗性
取决于病毒亚组对植物的侵染力［５６－５８］。Ｋａｍｏ等还
介绍了唐菖蒲对尖孢镰刀菌（Ｆｕｓａｒｉｕｍｏｘｙｓｐｏｒｕｍ）
的抗性［５９－６０］。

在百合中，通过水稻几丁质酶１０（ＲＣＨ１０）基因
过表达开发了对灰葡萄孢（Ｂｏｔｒｙｔｉｓｃｉｎｅｒｅａ）抗性增
强的转基因植株［６１］。通过应用有缺陷的ＣＭＶ复制
酶基因来改良百合对 ＣＭＶ的抗性［４２］。Ｖｉｅｉｒａ等通
过 ＯｃＩΔＤ８６的 过 表 达 获 得 了 对 根 结 线 虫
（Ｐｒａｔｙｌｅｎｃｈｕｓｐｅｎｅｔｒａｎｓ）的抗性植株［６２］。

在蝴蝶兰中，通过 ＣｙｍＭＶ外壳蛋白（ＣＰ）基因
渗入获得了对大花蕙兰花叶病毒（Ｃｙｍｂｉｄｉｕｍｍｏｓａｉｃ
ｖｉｒｕｓ，简称 ＣｙｍＭＶ）的抗性［６３］。将具有 ＣｙｍＭＶＣＰ
的蝴蝶兰植株用甜椒铁氧还蛋白的 ｃＤＮＡ重新转
化，可 获 得 兼 具 病 毒 抗 性 和 对 胡 萝 卜 杆 菌

（Ｐｅｃｔｏｂａｃｔｅｒｉｕｍｃａｒｏｔｏｖｏｒａ）的抗性［６４］。

新的育种技术（ＮＢＴ）在研究和应用育种方面
都有很高的期望。应用 ＮＢＴ提高抗病性受到越来
越多的关注：这些技术包括锌指核酸内切酶，类似

转录激活子的效应核酸酶（ＴＡＬＥＮｓ）和 ＣＲＩＳＰＲ／
Ｃａｓ９技术。ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ９等基因组编辑技术目前
获得了最多的关注。ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ９的作用方式是基
因的失活、改变或插入，与其他技术相比，其精度要

高得多。像转基因技术一样，政府现在必须决定是

否将使用这种技术产生的栽培品种投放市场。ＮＢＴ
在提高抗病性方面的应用潜力与对植物 －病原物
互作的了解取得了巨大进展有关，但是这种知识仍

主要应用于实验室和生长室测试的模型系统中，而

对于不同作物和病原物组合的病原物效应知之甚

少。因此，用于病害控制的模式触发和效应触发免

疫（ＰＴＩ和ＥＴＩ）的调节是新兴的研究领域之一。观
赏植物遗传转化方面的大量经验推动了人们对应

用ＮＢＴ的期望，尤其是由于预期的法律限制较少。
Ｘｉｏｎｇ等回顾了基因组编辑技术在园艺作物育种
（包括观赏植物）中的潜力［６５］。ＭＬＯ基因的应用引
起了人们的关注；一个有前景的例子是通过禁用

ＭＬＯ基因获得抗白粉病植株的可能［６６］。

３　展望

使用抗性品种是控制植物病原物最有效、最持

久的方法。简便而适当的筛选方法有助于创建更

多的抗病性观赏植物。不同观赏植物育种者分享

的经验表明，生物测定法是普遍使用的方法，对于

某些作物，它是筛选和选择的重要工具之一。这些

测试的可重复性和有效性至关重要，但是，对于某

些植物－病原物组合而言，可能会出现问题。在许
多观赏植物中，通过育种提高了抗病性。这些成功

的例子将有助于在其他观赏植物上开发类似的计

划，并有望激发育种者对在其他作物的其他病害上

培育抗病品种的热情。

如与其他ＩＰＭ手段结合应用时，抗病性的小幅
提高可能对种植者产生积极影响。较慢或较少程

度的病害发展可能增加与其他病原物竞争所采取

措施的成功率。

在观赏植物中，可以获得大量关于生物技术方

法特别是遗传转化方面的文献。抗病分子标记已

经在某些观赏植物上开发。通常与分子方法相比，

对植物性状的筛选成本更高。

基于高通量测序的新进展已用于其他农作物。

现在这些应用为观赏植物育种铺平了道路，但还需

要更多关于植物 －病原物相互作用的知识来研发
每种植物上的病原物。植物种类的广泛差异，阻碍

了观赏植物抗病育种的发展。然而，对模式植物和

重要经济作物的基本了解和可用的一般知识都越

来越多，同时正在开发具有较好抗性的新技术。新

的育种技术可能会在没有法律限制的情况下取代

遗传转化，但是在将这些技术应用于观赏植物之

前，仍有许多工作要做。

最后，成本效益将决定特定观赏植物对病原物

抗病性的重要性。可以预期，减少农药使用的立法

只会增加种植者和消费者对抗病植物的需求，并将
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迫使育种者致力于抗病性的研究和开发。
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ａｌｔｅｒｎａｒｉａｌｅａｆｓｐｏｔａｎｄａｃｃｅｌｅｒａｔｅｄｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ［Ｊ］．Ｒｕｓｓｉａｎ

ＪｏｕｒｎａｌｏｆＰｌａｎｔＰｈｙｓｉｏｌｏｇｙ，２０１０，５７（４）：５４８－５５３．

［４４］ＸｕＧ，ＬｉｕＹ，ＣｈｅｎＳ，ｅｔａｌ．Ｐｏｔｅｎｔｉａｌｓｔｒｕｃｔｕｒａｌａｎｄｂｉｏｃｈｅｍｉｃａｌ

ｍｅｃｈａｎｉｓｍｓｏｆｃｏｍｐｏｓｉｔａｅｗｉｌｄｓｐｅｃｉｅｓｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｔｏＡｌｔｅｒｎａｒｉａ

ｔｅｎｕｉｓｓｉｍａ［Ｊ］．ＲｕｓｓｉａｎＪｏｕｒｎａｌｏｆＰｌａｎｔＰｈｙｓｉｏｌｏｇｙ，２０１１，５８（３）：

４９１－４９７．

［４５］ＳｅｎＳ，ＫｕｍａｒＳ，ＧｈａｎｉＭ，ｅｔａｌ．Ａｇｒｏｂａｃｔｅｒｉｕｍｍｅｄｉａｔｅｄｇｅｎｅｔｉｃ

ｔｒａｎｓｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆｃｈｒｙｓａｎｔｈｅｍｕｍ （Ｄｅｎｄｒａｎｔｈｅｍａ ｇｒａｎｄｉｆｌｏｒａ

Ｔｚｖｅｌｅｖ）ｗｉｔｈｒｉｃｅｃｈｉｔｉｎａｓｅｇｅｎｅｆｏｒｉｍｐｒｏｖｅｄｒｅｓｉｓｔａｎｃｅａｇａｉｎｓｔ

Ｓｅｐｔｏｒｉａｏｂｅｓｅ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＰｌａｎｔＰａｔｈｏｌｏｇｙ，２０１３，１２（１）：１－１０．

［４６］ＴａｋａｔｓｕＹ，ＮｉｓｈｉｚａｗａＹ，ＨｉｂｉＴ，ｅｔａｌ．Ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃｃｈｒｙｓａｎｔｈｅｍｕｍ

［Ｄｅｎｄｒａｎｔｈｅｍａｇｒａｎｄｉｆｌｏｒｕｍ（Ｒａｍａｔ．）Ｋｉｔａｍｕｒａ］ｅｘｐｒｅｓｓｉｎｇａ

ｒｉｃｅｃｈｉｔｉｎａｓｅｇｅｎｅｓｈｏｗｓｅｎｈａｎｃｅｄｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｔｏｇｒａｙｍｏｌｄ（Ｂｏｔｒｙｔｉｓ

ｃｉｎｅｒｅａ）［Ｊ］．ＳｃｉｅｎｔｉａＨｏｒｔｉｃｕｌｔｕｒａｅ，１９９９，８２（１）：１１３－１２３．

［４７］ＳｈｅｒｍａｎＪＭ，ＭｏｙｅｒＪＷ，ＤａｕｂＭＥ．Ｔｏｍａｔｏｓｐｏｔｔｅｄｗｉｌｔｖｉｒｕｓ

ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｉｎｃｈｒｙｓａｎｔｈｅｍｕｍｅｘｐｒｅｓｓｉｎｇｔｈｅｖｉｒａｌｎｕｃｌｅｏｃａｐｓｉｄｇｅｎｅ

［Ｊ］．ＰｌａｎｔＤｉｓｅａｓｅ，１９９８，８２（４）：４０７－４１４．

［４８］ＫｉｍＹＳ，ＬｉｍＳ，ＹｏｄａＨ，ｅｔａｌ．Ｓｉｍｕｌｔａｎｅｏｕｓａｃｔｉｖａｔｉｏｎｏｆｓａｌｉｃｙｌａｔｅ

ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎａｎｄｆｕｎｇａｌｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｉｎｔｒａｎｓｇｅｎｉｃＣｈｒｙｓａｎｔｈｅｍｕｍ

ｐｒｏｄｕｃｉｎｇｃａｆｆｅｉｎｅ［Ｊ］．ＰｌａｎｔＳｉｇｎａｌｉｎｇａｎｄＢｅｈａｖｉｏｒ，２０１１，６（３）：

４０９－４１２．

［４９］ＭａｒｃｈａｎｔＲ，ＤａｖｅｙＭＲ，ＬｕｃａｓＪＡ，ｅｔａｌ．Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｏｆａｃｈｉｔｉｎａｓｅ

ｔｒａｎｓｇｅｎｅｉｎｒｏｓｅ（ＲｏｓａｈｙｂｒｉｄａＬ．）ｒｅｄｕｃｅｓｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔｏｆ

ｂｌａｃｋｓｐｏｔｄｉｓｅａｓｅ（ＤｉｐｌｏｃａｒｐｏｎｒｏｓａｅＷｏｌｆ）［Ｊ］．Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ

Ｂｒｅｅｄｉｎｇ，１９９８，４（３）：１８７－１９４．

［５０］ＤｏｈｍＡ，ＬｕｄｗｉｇＣ，ＳｃｈｉｌｌｉｎｇＤ，ｅｔａｌ．Ｔｒａｎｓｆｏｒｍａｔｉｏｎｏｆｒｏｓｅｓｗｉｔｈ

ｇｅｎｅｓｆｏｒａｎｔｉｆｕｎｇａｌｐｒｏｔｅｉｎｓ［Ｊ］．ＡｃｔａＨｏｒｔｉｃｕｌｔｕｒｅ，２００１，５４７：

２７－３３．　

［５１］ＤｏｈｍＡ，ＬｕｄｗｉｇＣ，ＳｃｈｉｌｌｉｎｇＤ，ｅｔａｌ．Ｔｒａｎｓｆｏｒｍａｔｉｏｎｏｆｒｏｓｅｓｗｉｔｈ

ｇｅｎｅｓｆｏｒａｎｔｉｆｕｎｇａｌｐｒｏｔｅｉｎｓｔｏｒｅｄｕｃｅｔｈｅｉｒｓｕｓｃｅｐｔｉｂｉｌｉｔｙｔｏｆｕｎｇａｌ
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ｉｓａｍａｎｉｆｅｓｔａｔｉｏｎｏｆＲＮＡ－ｍｅｄｉａｔｅｄｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ［Ｊ］．Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ

Ｂｒｅｅｄｉｎｇ，２００４，１３（３）：２２９－２４２．
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ｒｅｓｅａｒｃｈ，２０１５，２（１）：１－１０．

［６６］ＲｉｓｐａｉｌＮ，ＲｕｂｉａｌｅｓＤ． Ｇｅｎｏｍｅ－ ｗｉｄｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ

ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆｌｅｇｕｍｅＭＬＯｇｅｎｅｆａｍｉｌｙ［Ｊ］．Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃｒｅｐｏｒｔｓ，

２０１６，６（１）：１－１２．

耿宁宁，戴竹青，牛丽影，等．膳食纤维调节肠道微生物对机体健康的影响研究进展［Ｊ］．江苏农业科学，２０２１，４９（７）：５１－５６．

ｄｏｉ：１０．１５８８９／ｊ．ｉｓｓｎ．１００２－１３０２．２０２１．０７．００８

膳食纤维调节肠道微生物对机体健康的影响研究进展

耿宁宁１，２，戴竹青２，牛丽影２，刘春菊２，吴　刚３，宋江峰１，２

（１．江苏大学食品与生物工程学院，江苏镇江２１２０１３；２．江苏省农业科学院农产品加工研究所，江苏南京 ２１００１４；

３．江苏嘉安食品有限公司，江苏南通２２６３６３）

　　摘要：膳食纤维具有独特的理化性质和广泛功能特性，膳食纤维及其发酵产物短链脂肪酸（ｓｈｏｒｔｃｈａｉｎｆａｔｔｙａｃｉｄｓ，
简称ＳＡＦＣｓ）可选择性地改变肠道微生物的组成，进而起到预防糖尿病、降低血糖血压、控制体质量、提高免疫力、降低
炎性因子表达水平和患心脑血管疾病风险的作用效果。在查阅大量文献的基础上对膳食纤维的分类、理化性质、功能

特性以及影响机体健康的机制进行了综述并对未来的研究进行展望。

　　关键词：膳食纤维；肠道微生物；短链脂肪酸；机体健康；糖尿病；心血管疾病
　　中图分类号：ＴＳ２０１．４　　文献标志码：Ａ　　文章编号：１００２－１３０２（２０２１）０７－００５１－０６

收稿日期：２０２０２０－０８－０３

基金项目：江苏省重点研发计划 （现代农业）项目 （编号：

ＢＥ２０１９３２４）。

作者简介：耿宁宁 （１９９６—），女，河南许昌人，硕士研究生，主要从事

果蔬加工研究。Ｅ－ｍａｉｌ：１５８４９４０４５５＠ｑｑ．ｃｏｍ。

通信作者：宋江峰，博士，副研究员，湖北随州人，主要从事果蔬加工

与品质功能调控研究。Ｅ－ｍａｉｌ：ｓｏｎｇｊｉａｎｇｆｅｎｇ１０２＠１６３．ｃｏｍ。

　　近些年，人们的饮食习惯发生了很大变化，高
度加工的面粉、大米及高热量、高脂肪和高胆固醇

动物性食物的摄入引起一系列的代谢性疾病发病

率急剧升高，饮食健康成为人们关注的焦点。由于

富含膳食纤维的食品可以降低代谢性疾病的发生

率，因此成为研究的热点［１－２］。膳食纤维主要通过

改变胃肠道内容物的性质以及其他营养、化学物质

的吸收方式发挥作用［３］。再者，肠道中存在以细菌

为主，包括病毒、原生动物、古细菌、真菌等十分丰

富的微生物群，其中拟杆菌属和硬毛菌属的含量占

据肠道微生物的９０％以上［４］。膳食纤维可经肠道

微生物发酵产生一系列的短链脂肪酸（ｓｈｏｒｔｃｈａｉｎ
ｆｉｔｓａｃｉｄ，简称 ＳＡＦＣｓ）、乳酸和氢气、二氧化碳甲烷
等气体，ＳＡＦＣｓ在肠道中能够调节肠道微生物的组

成和比例，从而有利于机体健康［５］。随着现代生物

技术手段的发展，肠道微生物与一系列慢性代谢疾

病的关系也引起了人们的注意［６］，研究肠道微生物

与机体健康之间的关系变得愈发重要，本文主要从

膳食纤维在肠道微生物的作用下引起微生物群、机

体代谢以及内分泌的变化最终影响机体健康等方

面进行综述，以期为膳食纤维和肠道微生物的进一

步研究提供参考。

１　膳食纤维的分类及理化性质

２００８年，国际食品法典委员会定义膳食纤维为
由多个单体单元构成的不会被人小肠中的内源酶

水解的碳水化合物聚合物［７］。包括非淀粉多糖（纤

维素、半纤维素、果胶、树胶、黏液、β－葡聚糖）、抗
性低聚糖类（菊粉、低聚果糖、半乳低聚糖）、抗性淀

粉、木质素等［８］。

膳食纤维的分类方法有很多种。一般根据膳

食纤维是否溶于水为可溶性膳食纤维（ｓｏｌｕｂｌｅ
ｄｉｅｔａｒｙｆｉｂｅｒ，简称ＳＤＦ）和不溶性膳食纤维（ｉｎｓｏｌｕｂｌｅ
ｄｉｅｔａｒｙｆｉｂｅｒ，简称 ＩＤＦ），ＳＤＦ包括果胶、β－葡聚糖、
树胶和一些半纤维素，而 ＩＤＦ主要由细胞壁成分组
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成，包括木质素、纤维素和一些半纤维素［９］。ＳＤＦ
在肠道中可以形成黏性凝胶，经肠道微生物发酵后

产生ＳＡＦＣｓ等物质，而ＩＤＦ可以增加肠道内容物的
持水力，增大粪便体积，减缓胃排空等［１０］。根据来

源可分为植物膳食纤维和动物膳食纤维，植物膳食

纤维又可分为谷物膳食纤维和果蔬膳食纤维。人

体摄入的膳食纤维以谷物膳食纤维为主，占总量的

５０％，其次是蔬菜膳食纤维，占总量的３０％ ～４０％，
１６％左右来源于水果［１１］。不同来源的膳食纤维中

ＳＤＦ和ＩＤＦ的比例不同，如柑橘类果皮的 ＩＤＦ含量
为 ４８．５％ ～５０．３％，而 ＳＤＦ含量为 １２．９％ ～
１４１％［１２］。当ＳＤＦ含量占总膳食纤维含量比例为
３０％～５０％时，具有最佳的调节肠道生理和降低胆
固醇效应［１３］。

膳食纤维的理化特性包括溶解性、黏性、粒径、

吸附性和持水性等，主要与膳食纤维的分子量和结

构有关。高度晶体化的膳食纤维通常难溶于水，而

结构不规则的膳食纤维更易溶于水，膳食纤维中基

团的电荷含量也会影响其溶解性［１４］。膳食纤维的

黏度受分子量、化学成分、持水量、粒径、溶液的温

度、加工时间等条件以及 ｐＨ值等［１５］因素的影响，

粒径越小，膳食纤维黏度越大，膳食纤维黏度的增

加会使肠道内容物黏度增大，有利于阻止肠道上皮

细胞对营养物的吸收［１６］。

膳食纤维的生理特性包括降血压、预防心脏

病、预防中风、控制体质量、减缓胃肠道疾病、改善

血脂水平、控制餐后血糖、提高免疫力等。尽管膳

食纤维在增大粪便体积，降低餐后血糖指数和维持

正常血液胆固醇水平的功能已被广泛接受，但增强

免疫力、抗癌等一系列有益功能还有待考证［１０］。另

外，膳食纤维的摄入还可以增加人体对维生素Ａ、维
生素Ｂ１、维生素Ｃ、维生素Ｅ以及钙、铁、锌、钾、锰、
铜等矿物质的吸收［１７］，而且可以吸附胆汁，阻止其

转变为次生胆汁，加快胆固醇的消耗［８］。

２　膳食纤维对肠道的调节作用

膳食纤维对肠道的影响体现在多方面，包括调

节食欲、为结肠上皮细胞提供能量、促进肠道黏膜

的产生、刺激肠蠕动和增强消化功能等。膳食纤维

在厌氧条件下被结肠中的微生物发酵产生乙酸、丙

酸、丁酸、戊酸和异戊酸等 ＳＡＦＣｓ［１８］。不同种类膳
食纤维发酵产生的ＳＡＦＣｓ有所不同，如果胶和木聚
糖通常被发酵成乙酸盐，阿拉伯半乳糖被发酵成乙

酸盐和丙酸盐，丁酸盐由淀粉发酵而来［１９］。膳食纤

维的摄入通常会使小肠、盲肠、结肠等消化器官的

大小和长度发生改变，与肠道上皮形态有关，最终

会影响肠道消化和水解功能［２０］。肠道作为消化系

统的主要组成部分，须要承担管腔内存在的巨大微

生物负荷，并且还要预防感染和防止有害物质通过

淋巴和血液系统传递到身体其他部位，维持上皮层

的完整性对确保将肠腔中的内容物与淋巴和血液

系统区分开至关重要［２１］。

黏膜屏障是肠道主要防御机制之一，起到保护

肠道上皮抵抗化学和生物危害的屏障作用。膳食

纤维能够增加组成肠道黏膜的黏蛋白向腔内释放

并为大肠中共生菌的生长和繁殖提供更多底物，试

验结果表明，摄入膳食纤维后黏蛋白种类比例发生

了变化［２２］。多项试验结果表明，包含大量可溶性和

不溶性膳食纤维的饮食可增加黏液层对结肠的保

护作用［８］。可发酵膳食纤维形成的 ＳＣＦＡｓ对上皮
黏膜的完整性产生积极影响［２１］。人类干预研究表

明，补充抗性淀粉（２３ｇ／ｄ）或聚右旋糖（１２ｇ／ｄ）
５０ｄ会导致直肠黏膜信号通路的改变，这可能与结
直肠癌发生有关［２３］。

肠道上皮是黏膜外的另一层屏障。位于隐窝

底部的干细胞经常分裂产生大量的转运扩增细胞，

这些细胞会不断地向腔表面上皮移近，从而更好地

分化为吸收性细胞、肠内分泌细胞、杯状细胞、簇状

细胞和特定部位的Ｍ细胞等不同类型的细胞，所有
分化的细胞都在大肠上皮的屏障功能中发挥重要

作用［２４］。膳食纤维在肠道中发酵产生丁酸酯对肠

道上皮有积极的作用，首先它是上皮细胞的首选底

物，其次能通过降低肠道上皮中局部氧诱导因子的

浓度改善肠道屏障［２５］。

３　膳食纤维调节肠道微生物对机体健康的影响

３．１　糖尿病
α细胞功能异常，胰高血糖素的分泌不会被胰

岛素抑制或β细胞功能不全导致胰岛素的生成和分
泌受损都会引起二型糖尿病（ｔｙｐｅ２ｄｉａｂｅｔｅｓ，简称
Ｔ２Ｄ），但机体抗胰岛素是 Ｔ２Ｄ主要发病因素［２６］。

此外，Ｔ２Ｄ还伴随着肠道微生物群在机体内的比例
的变化。研究表明，对Ｔ２Ｄ患者进行微生物群落测
定，发现其共同特征为缺乏生产丁酸盐的肠道菌种

包括梭状芽胞杆菌、直肠细菌、小肠玫瑰菌、肠内营

养菌和玫瑰糖原菌，但硫酸盐还原菌、脱硫弧菌、加
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氏乳杆菌、罗伊氏乳杆菌和植物乳酸杆菌数量

增加［２７］。

膳食纤维可通过阻止机体对营养物质的吸收

或经肠道微生物发酵产生的 ＳＡＦＣｓ进而对 Ｔ２Ｄ预
防和血糖控制产生一定的作用。对 Ｔ２Ｄ的队列试
验结果表明，谷物膳食纤维摄入量与患 Ｔ２Ｄ的风险
有关，当饮食中存在含量较高的能够被机体快速吸

收的碳水化合物或含有较低谷物膳食纤维时会增

加机体患 Ｔ２Ｄ的风险［２８］，另有试验发现谷物纤维

对预防 Ｔ２Ｄ的能力比水果等来源的膳食纤维更
高［２９］，这说明谷物纤维降低 Ｔ２Ｄ风险的机制与其
对血糖的影响几乎没有关系［３０］。由此推测，谷物膳

食纤维对Ｔ２Ｄ的影响可能与其自身的性质有关。
膳食纤维发酵产生 ＳＡＦＣｓ主要通过结肠上皮

细胞上的受体对其他器官进行调节起到控制血糖

作用。ＳＣＦＡｓ通过 Ｇ蛋白偶联受体４１（Ｇｐｒｏｔｅｉｎ－
ｃｏｕｐｌｅｄｒｅｃｅｐｔｏｒｓ，简称ＧＰＣＲ４１）或Ｇ蛋白偶联受体
４３（Ｇｐｒｏｔｅｉｎ－ｃｏｕｐｌｅｄｒｅｃｅｐｔｏｒｓ，简称ＧＰＣＲ４３）调节
胰腺β细胞的增殖和胰岛素的生物合成；通过血液
运输到各个器官，作为氧化、脂质合成和能量代谢

的底物；在肝细胞促进糖异生。肠内分泌细胞上的

ＧＰＣＲ４１被激活刺激肠道激素肽的分泌，减少能量
摄入［３１］。

当ＧＰＣＲ４３受到 ＳＣＦＡｓ刺激后，会触发肠降血
糖素激素胰高血糖素样肽 －１（ｇｌｕｃａｇｏｎ－ｌｉｋｅ
ｐｅｐｔｉｄｅ１，简称 ＧＬＰ－１）的产生，从而降低胃排空
率，增加外周葡萄糖清除率并改善胰岛素分泌［３２］。

ＧＬＰ－１和葡萄糖依赖性促胰岛素多肽（ｇｌｕｃｏｓｅ－
ｄｅｐｅｎｄｅｎｔｉｎｓｕｌｉｎｏｔｒｏｐｉｃｐｏｌｙｐｅｐｔｉｄｅ，简称 ＧＩＰ）通过
平衡胰岛素和葡萄糖的分泌来维持葡萄糖的稳态。

ＳＣＦＡｓ可通过激活游离脂肪酸受体 ２（ｒｅｃｏｍｂｉｎａｎｔ
ｆｒｅｅｆａｔｔｙａｃｉｄｒｅｃｅｐｔｏｒ２，简称ＦＦＡＲ２）来诱导ＧＬＰ－
１和胰岛淀粉样多肽的分泌。ＧＬＰ－１受体通过诱
导胰岛素分泌并抑制胰高血糖素分泌来调节胰腺

激素的分泌［３３］。

回肠和结肠末端产生ＧＬＰ－１的Ｌ细胞上有大
量的 ＳＣＦＡｓ受体，因此，肠道中的 ＳＣＦＡｓ可通过
ＦＦＡＲ２促进Ｌ细胞产生 ＧＬＰ－１。在这个过程中起
作用的主要是 ＳＡＦＣｓ中的丁酸类。首先丁酸酯通
过上调负责 ＧＬＰ－１合成和分泌的基因来增强
ＧＬＰ－１的分泌，促进ＧＬＰ－１活性增强和胰岛素敏
感性提升。其次通过刺激胰腺 β细胞诱导 ＧＬＰ－１
和ＧＩＰ分泌，不过，在这个过程中丁酸盐通过游离脂

肪酸受体３（ｒｅｃｏｍｂｉｎａｎｔｆｒｅｅｆａｔｔｙａｃｉｄｒｅｃｅｐｔｏｒ３，简
称ＦＦＡＲ３）才能最大程度传递诱导 ＧＬＰ－１产生的
信号［３４］。ＳＣＦＡｓ通过激活ＧＬＰ－１受体可改善蛋白
激酶 Ｂ（ｐｒｏｔｅｉｎｋｉｎａｓｅＢ，简称 ＰＫＢ）和胰十二指肠
同源框因子 －１（ｐａｎｃｒｅａｔｉｃａｎｄｄｕｏｄｅｎａｌｈｏｍｅｏｂｏｘ
ｆａｃｔｏｒ１，简称 ＰＤＸ１）介导胰岛细胞增殖和保护作
用［３４－３６］。间接证据表明，ＳＣＦＡｓ可以通过 ＧＬＰ－１
介导胞内磷脂酰肌醇激酶依赖性叉头框蛋白 Ｏ１
（ｐｏｌｙｃｌｏｎａｌａｎｔｉｂｏｄｙｔｏｆｏｒｋｈｅａｄｂｏｘｐｒｏｔｅｉｎＯ１，简称
ＦＯＸＯ１）抑制和ＰＤＸ１上调来阻止ＦＯＸＯ１引起的胰
腺β细胞去分化和反分化［３７－３８］。丁酸钠也被证明

具有胰腺发育因子性质，它可以在 ＧＬＰ－１存在的
情况下诱导巢蛋白增强绿色荧光蛋白祖细胞转化

为胰岛素分泌细胞促进胰岛素分泌［３６，３９］。另外，丁

酸盐还可以诱导胰腺发育基因和β细胞胚胎干细胞
分化，促进β细胞的发育、增殖、分化和功能化［４０］。

３．２　肠道免疫与炎症
肠道淋巴组织是人体免疫系统的最大组成部

分，并且具有防御功能。免疫系统通常由脂多糖、

肽聚糖、多糖、脂蛋白酸、脂蛋白、微球蛋白等特定

的细菌抗原触发，这些结构能够被受体识别，并引

发多种反应，对于维持肠道屏障的完整性和宿主微

生物的动态平衡至关重要［４１－４２］。膳食纤维可直接

与具有免疫调节作用的Ｔｏｌｌ样受体结合［４３］，有研究

指出摄入膳食纤维后，免疫反应中观察到免疫防御

系统的警惕性更高，但由于缺乏关于人体健康或疾

病的有效生物标记物，这些结果的相关性仍不

确定［４４］。

肠道菌群作为关键的稳态调节器，可通过产生

ＳＣＦＡｓ调节能量代谢并有助于降低炎症水平［４１］。

研究表明，ＳＣＦＡｓ可通过多种机制促进肠道屏障功
能和肠道免疫稳态，有利于预防克罗恩病和溃疡性

结肠炎等炎症性疾病，从而通过免疫调节纤维在肠

道中的亲和力，并增加构成肠道微生物菌群中的有

益细菌比例［４５］。

ＳＡＦＣｓ促进肠道适应性免疫，抑制组蛋白去乙
酰化酶（ｈｉｓｔｏｎｅｄｅａｃｅｔｙｌａｓｅ，简称 ＨＤＡＣ）导致哺乳
动物雷帕霉素靶蛋白途径活化和白介素 １０
（ｉｎｔｅｒｌｅｕｋｉｎ－１０，简称 ＩＬ－１０）产生［４４］。ＳＣＦＡｓ受
体ＦＦＡＲ２会影响介导的炎症的单核细胞和嗜中性
粒细胞分化和激活并且激活细胞内信号通路，丝裂

原活化蛋白激酶，蛋白激酶Ｃ和磷脂酶 Ｃ来触发白
细胞循环募集至炎症位点［４６］。另外，ＳＣＦＡｓ引起
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ＧＰＣＲ１０９ａ信号传导诱导白细胞介素 ＩＬ－１８转录，
促进 ＮＬＲＰ３炎症小体，ＩＬ－１８从其前肽成熟［４７］。

ＳＣＦＡｓ激活 Ｔ调节细胞（ｒｅｇｕｌａｔｏｒｙＴｃｅｌｌｓ，简称
Ｔｒｅｇｓ）上 ＧＰＣＲ４３诱导 Ｔｒｅｇｓ抑制结肠炎症和癌变
的增殖和下调嗜中性粒细胞的趋化性受体 ＣＸＣＲ２
的表达，从而抑制了它们的趋化性。

丁酸酯通过下调肿瘤坏死因子 －α（ｔｕｍｏｒ
ｎｅｃｒｏｓｉｓｆａｃｔｏｒ－α，简称ＴＮＦ－α）介导的人血管内皮
细胞黏附分子１的表达从而阻止白细胞迁移并且诱
导 ＩＬ－１０介导的 Ｔｒｅｇｓ功能抑制炎症［４８］，激活

ＧＰＣＲ１０９ａ促进结肠巨噬细胞和树突状细胞
（ｄｅｎｄｒｉｔｉｃｃｅｌｌ，简称ＤＣ）功能成熟，刺激转化生长因
子的产生，诱导产生 Ｔｒｅｇｓ和 ＩＬ－１０的 Ｔ细胞［４９］，

ＤＣ产生 ＩＬ－１０和视黄酸，刺激幼稚 Ｔ细胞转化为
Ｔｒｅｇｓ并抑制促进炎症和结肠癌发生的辅助性 Ｔ细
胞１７的产生［５０］。另外，丙酸酯和丁酸酯可以有效

抑制核因子ｋｂ（ＮＦ－ｋｂ）信号通路的活化［４９］，炎性

细胞因子基因的表达及其在体外的释放并通过下

调肿瘤坏死因子 －α，白细胞介素１β（ｉｎｔｅｒｌｅｕｋｉｎ－
１β，简称ＩＬ－１β）和 ＩＬ－６等促炎症细胞因子发挥
抗炎作用［５１］。丁酸盐和乙酸盐在 ＤＣ和 Ｔ细胞中
也起到组蛋白脱乙酰基酶抑制剂的作用，能够达到

调节基因表达的目的［５２］。

３．３　心血管疾病和肥胖等
人们饮食的变化导致了高血压、冠状动脉硬

化、心力衰竭、中风等多种心血管疾病的发病率不

断攀升。推算我国心血管病现患人数２．９亿，心血
管病死亡率占城乡居民总疾病死亡率的首位，尤其

凸显的是农村居民的心血管病死亡率大幅上升［５３］。

有研究表明，膳食纤维摄入量最高的人患冠心病的

风险比摄入量最低的人低 ２９％，每天摄入约 ６ｇ
ＳＤＦ可降低血清低密度脂蛋白胆固醇约５．４％，降
低患冠心病的风险约９％［８］。维持血压动态平衡是

一个复杂的生理过程，其中 ＳＣＦＡｓ通过多种受体发
挥作用。具体来说，丙酸酯激活 ＧＰＣＲ４１，从而降低
高血压［５４］。最近发现膳食纤维改变了结肠微生物

群的组成和ＳＣＦＡｓ的产生进而调节胃肠道受体，有
助于控制血压［５５－５８］。膳食纤维对血压的影响取决

于其类型（不溶或可溶）、剂量与来源等［５９－６１］。通

常，可溶性纤维比不溶性纤维具有更好的降血压作

用，这种作用在年龄大、超重的老年人群体中体现

的较为明显［６０－６１］。

膳食纤维主要通过直接作用和间接作用控制

体质量。大多数ＳＤＦ可增加肠内容物的黏度，这可
能会延迟胃排空和肠道吸收［４５］。在小肠中，ＳＤＦ可
能会使餐后的血糖和胰岛素反应减弱，这与饥饿反

馈率的降低和随后能量摄入有关［８］。在一项随机、

双盲、对照试验中，４８名超重或肥胖成年人（ＢＭＩ＞
２５ｋｇ／ｍ２）服用寡聚果糖２１ｇ／ｄ，为期１２周，结果表
明，机体质量减少（１．０±０．４）ｋｇ，同时减少胃饥饿
素分泌，增加循环胃肠肽类激素酪肽水平，减少热

量摄入，降低血糖和胰岛素水平［６２］。目前，部分研

究结果表明，肥胖人群体内的厚壁菌门／拟杆菌门
比例高于瘦弱人群，厚壁菌可将多糖转换为可吸收

的单糖类和ＳＡＦＣｓ，产生更多可吸收的能量，导致肥
胖［２３，３０，６３］。膳食纤维可增加拟杆菌门与厚壁菌门

在肠道中的比例，从而避免肥胖的发生［６４］。另外，

膳食纤维及其在肠道菌群的发酵产物对改变肥胖

相关基因的表达起着重要作用，膳食纤维可以通过

控制基因表达预防肥胖［６５］。

４　结论与展望

膳食纤维主要通过改变胃肠道内容物性质以

及其他营养、化学物质的吸收方式；经肠道微生物

发酵产生ＳＡＦＣｓ调节肠道微生物的组成和比例，从
而发挥预防糖尿病、降低血糖血压、控制体质量、提

高免疫力、降低炎性因子表达水平和患心脑血管疾

病等机体健康效应作用。但膳食纤维、肠道微生物

与机体健康的关系错综复杂，随着对研究的不断深

入，明确膳食纤维的来源、加工方法和组成成分如

何影响肠道微生物群；研发适宜的膳食纤维改性技

术，获得理想的膳食纤维组成；创造与体内更为相

似的体外试验条件，清晰阐明膳食纤维调节机体健

康的作用机制，这可为预防和治疗代谢性疾病提供

新的思路。总体来说，膳食纤维作为一类人体必需

的营养物质，具备良好的健康功能作用，具有广阔

的应用前景。
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ＮａＣｌ胁迫对宁夏枸杞组培苗抗氧化酶
及相关基因表达模式的影响

方伟敏，弓淑桦，何卜卜，田世彪，赵会君

（北方民族大学生物科学与工程学院国家民委生态系统建模及应用重点实验室，宁夏银川７５００２１）

　　摘要：以宁杞１号无菌实生苗的叶片、下胚轴以及茎尖生长点组织为材料，以ＭＳ为基础培养基，设置不同的激素
浓度比例，诱导不同外植体产生丛生芽并完成形态建成。采用水培处理方式，分别设置０、１００、２００ｍｍｏｌ／ＬＮａＣｌ胁迫
梯度，于处理后１、２、３ｄ分别测定地上部超氧化物歧化酶（ＳＯＤ）、过氧化物酶（ＰＯＤ）、过氧化氢酶（ＣＡＴ）的活性，利用
实时荧光定量 ＰＣＲ技术检测 ＡＰＸ、Ｃｕ／Ｚｎ－ＳＯＤ、ＧＳＴ、Ｆｅ－ＳＯＤ基因的表达变化模式。结果表明，ＭＳ＋１．０ｍｇ／Ｌ
６－苄氨基嘌呤（６－ＢＡ）＋０．２ｍｇ／Ｌ萘乙酸（ＮＡＡ）的培养基能快速诱导顶端组织及叶片组织中丛生芽的生长，而茎
段呈现愈伤化和玻璃化情况，丛生芽在ＭＳ培养基上能完成生根，形态建成良好。盐胁迫下的叶片中保持着较高浓度
的ＰＯＤ酶活性，而ＣＡＴ活性却被抑制，与抗氧化胁迫相关的 ＳＯＤ、ＧＳＴ以及 ＡＰＸ基因在盐胁迫下表达倍数显著性增
加，而Ｆｅ－ＳＯＤ酶基因却显著性被抑制，本研究为宁夏枸杞组培快繁体系的建立，组培苗抗盐机制提供了理论支持。
　　关键词：宁夏枸杞；组织培养；盐胁迫；抗氧化酶；实时荧光定量
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　　宁夏枸杞是宁夏回族自治区特色资源植物，宁
夏枸杞中富含枸杞多糖、黄酮、多酚等多种成分，因

此是药食同源性功能保健食品，具有极高的经济价

值和药用价值［１－４］。由于宁夏枸杞分布广泛，对盐

碱、干旱、冷冻等环境胁迫具有极强的耐受性，在河

北省沿海盐碱地、新疆自治区、甘肃省等土壤贫瘠

之地也得到了大面积引种种植，也是典型的植被恢

复树种和经济树种［５］。

在植物抗逆机制中，抗氧化酶系统及其关键基

因起到重要作用［６］，超氧化物歧化酶（ＳＯＤ）一般可
以分为Ｃｕ／Ｚｎ－ＳＯＤ、Ｆｅ－ＳＯＤ和 Ｍｎ－ＳＯＤ３种，
其关键基因Ｆｅ－ＳＯＤ，Ｍｎ－ＳＯＤ、Ｃｕ／Ｚｎ－ＳＯＤ的高
效表达，是保持 ＳＯＤ酶活性的主要因素，ＳＯＤ酶基
因能够受重金属、盐碱以及干旱等逆境环境的诱导

而高效表达［７］。过氧化物酶（ＰＯＤ）主要是在植物
受到迫害产生过氧化物时具有防御性的一种酶，细

胞壁为首先受到重金属胁迫的部位，ＰＯＤ酶作为可
以调节细胞壁代谢的一种酶，可以减轻植株受迫害

的程度，同时，ＰＯＤ酶还参与细胞壁木质素形成和
细胞凋亡等生理活动［８－１０］。过氧化氢酶（ＣＡＴ）是
一种金属合成酶，其主要作用是使过氧化氢分解成

氧和水，ＣＡＴ也参了植物对逆境胁迫的响应［１１］。

由于宁夏枸杞是异花授粉，遗传背景复杂，自

然环境中野生群体之间的抗逆差异较大，甚至现有

栽培品种之间的抗逆能力也有很大差别［１２］，而关于

宁夏枸杞单一遗传背景下组培苗的抗逆研究报道

较少，在短期内要获得大量遗传背景单一的群体，

须要建立宁夏枸杞的快繁体系，已有很多关于宁夏

枸杞组培体系的报道［１３－１４］，但是通过愈伤诱导的方

法会产生大量的玻璃化苗，并且试验周期太长。本

试验以无菌枸杞实生苗为材料，以不同的组织为外

植体，拟建立、优化无菌枸杞苗的组织培养快速繁

殖体系，降低枸杞苗外植体褐化死亡率，降低枸杞

外植体玻璃化率，缩短培养周期，通过对遗传背景

单一稳定的组培苗的耐盐能力的研究，能够更加准

确地揭示枸杞的抗盐机制，以期为宁夏枸杞组织培

养快繁体系的建立和组培苗的盐碱地生长提供理

论依据。
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１　材料与方法

１．１　材料种植
所有试验都于北方民族大学生物科学与工程

分子生物学实验室进行。宁杞１号成熟饱满的种子
经蒸馏水冲洗干净后，于超净台中经１０％次氯酸钠
溶液消毒８ｍｉｎ后，用无菌水冲洗２～３遍，然后接
种到１／２ＭＳ培养基上，在２５℃培养箱中培养，待培
养２０ｄ左右时，茎尖和叶片组织接种于不同激素比
例的诱导培养基上，用于愈伤及不定芽的诱导和遗

传转化。

１．２　宁夏枸杞组培快繁体系的建立
将枸杞叶片及顶端生长点剪下（叶片经手术刀

划伤）后接种于８种添加了不同激素的 ＭＳ固体培
养基中（ｐＨ值为６．０），激素配比见表１，每个处理
重复５次，每个培养瓶中接种外植体２０个，培养条
件：温度为 ２５℃，湿度为 ４０％，光照 １２ｈ／ｄ。每
１５ｄ继代１次，并记录愈伤及不定芽生长情况，统
计玻璃化率。

表１　不同激素浓度配比及外植体接种种类

处理 激素浓度配比 接种外植体种类

Ｍ１ ０．４ｍｇ／Ｌ６－ＢＡ＋０．５ｍｇ／ＬＮＡＡ 茎尖生长点，叶片，下胚轴

Ｍ２ ０．４ｍｇ／Ｌ６－ＢＡ＋０．７ｍｇ／ＬＮＡＡ 茎尖生长点，叶片，下胚轴

Ｍ３ ０．４ｍｇ／Ｌ６－ＢＡ＋１．０ｍｇ／ＬＮＡＡ 茎尖生长点，叶片，下胚轴

Ｍ４ ０．５ｍｇ／Ｌ６－ＢＡ＋０．７ｍｇ／ＬＮＡＡ 茎尖生长点，叶片，下胚轴

Ｍ５ ０．５ｍｇ／Ｌ６－ＢＡ＋１．０ｍｇ／ＬＮＡＡ 茎尖生长点，叶片，下胚轴

Ｍ６ ０．７ｍｇ／Ｌ６－ＢＡ＋０．５ｍｇ／ＬＮＡＡ 茎尖生长点，叶片，下胚轴

Ｍ７ １．０ｍｇ／Ｌ６－ＢＡ＋０．２ｍｇ／ＬＮＡＡ 茎尖生长点，叶片，下胚轴

Ｍ８ １．０ｍｇ／Ｌ６－ＢＡ＋０．４ｍｇ／ＬＮＡＡ 茎尖生长点，叶片，下胚轴

１．３　组培苗的生根
选取生长健康的不定芽为生根外植体，配制不

同激素比例的生根培养基进行生根培养，激素配比

主要为 １／２ＭＳ＋０．２ｍｇ／ＬＮＡＡ（萘乙酸）＋
０．６ｍｇ／ＬＩＢＡ（３－吲哚丁酸）、１／２ＭＳ＋０．２ｍｇ／Ｌ
ＮＡＡ＋０．２ｍｇ／ＬＩＢＡ、１／２ＭＳ＋０．４ｍｇ／ＬＮＡＡ＋
０６ｍｇ／ＬＩＢＡ以及 ＭＳ培养基，２０ｄ后观察生根
情况。

１．４　组培苗的水培及处理
选取在ＭＳ培养基中生根的组培苗，移栽在１／２

Ｈｏｇｌａｎｄ（霍格兰）营养液中培养 １周，换在全
Ｈｏｇｌａｎｄ营养液中培养至１０ｃｍ高时用于抗氧化酶
ＳＯＤ、ＰＯＤ、ＣＡＴ活性的测定及实时荧光定量 ＰＣＲ
检测。

１．４．１　枸杞苗叶片中 ＳＯＤ、ＰＯＤ、ＣＡＴ酶活性的测
定　选取长势均匀一致的水培枸杞苗，在 Ｈｏｇｌａｎｄ
营养液中分别设置 ３种不同浓度梯度的 ＮａＣｌ（０、
１００、２００ｍｍｏｌ／Ｌ），每个处理重复３次，于处理２４、
４８、７２ｈ后取样，分别称取每个处理的新鲜成熟叶
片各０．５ｇ于研钵中，加５ｍＬ酶提取液在冰浴中研
磨均浆，于４℃１２０００ｒ／ｍｉｎ离心２０ｍｉｎ，吸取上清
液即为酶粗提液。超氧化物歧化酶（ＳＯＤ）、过氧化
物酶（ＰＯＤ）、过氧化氢酶（ＣＡＴ）的活性测定参考代
其林等的方法［１５－１６］，每个处理重复３次，相关数据
用软件计算方差和平均值。

１．４．２　枸杞苗的ＲＮＡ提取及ｃＤＮＡ合成　选取长
势均一的水培苗，经２００ｍｍｏｌ／Ｌ氯化钠处理，于处
理后０、２、１２、２４、４８ｈ分别取新鲜叶片于液氮速冻，
利用Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎｔｒｉｚｏｌ试剂按照试剂盒说明书操作步
骤提取总ＲＮＡ并检测完整性，取１μｇ总ＲＮＡ经脱
氧核糖核酸酶处理后用Ｍ－ＭＬＶ逆转录酶（美国英
杰生命技术有限公司）合成ｃＤＮＡ。
１．４．３　实时荧光定量ＰＣＲ检测目的基因的表达　
根据实验室已经建立的宁夏枸杞转录组数据库里

的表达序列标签（ＥＳＴ）序列，筛选了 Ｃｕ／Ｚｎ－ＳＯＤ、
Ｆｅ－ＳＯＤ、ＡＰＸ、ＧＳＴ等与抗氧化胁迫相关的基因，利
用ＰｒｉｍｅｒＥｘｐｒｅｓｓ３．０软件设计实时荧光定量 ＰＣＲ
引物，采用美国 ＭＸ３０００ｐＴＭ ｑＰＣＲ实时荧光定量
ＰＣＲ仪，以宁夏枸杞的 β－ａｃｔｉｎ基因作为内参基
因［１７］，ＳＹＢＲＧｒｅｅｎｒｅａｌｔｉｍｅＰＣＲＭａｓｔｅｒｍｉｘ［东洋纺
（上海）生物科技有限公司］为荧光染料，模板采用

稀释 ２０倍的 ｃＤＮＡ，重复 ３次，总反应体系为
２０μＬ，反应条件为９５℃ １０ｍｉｎ；９５℃ ３０ｓ，６０℃
３０ｓ，７２℃ ３０ｓ，４５个循环。ＰＣＲ结束后进行溶解
曲线分析，所需引物序列见表２。

表２　实时荧光定量ＰＣＲ所用引物

基因 引物（５′→３′） 注释

Ｃｕ／Ｚｎ－ＳＯＤ Ｆ：ＧＡＡＧＧＧＴＧＴＴＧＣＴＧＴＴＣＴＴＡＡＧＧ，Ｒ：ＡＴＧＡＡＧＴＣＣＡＧＧＡＧＴＡＡＧＴＣＣＡＧＴＴＡＡＡ Ｃｕ／Ｚｎ－ＳＯＤ超氧化物歧化酶

ＧＳＴ Ｆ：ＡＡＴＣＡＡＴＣＡＣＡＡＣＡＣＣＣＡＡＴＡＡＡＣＴＣ，Ｒ：ＴＣＡＴＡＴＧＧＣＡＧＧＴＧＣＴＴＴＴＣＣ 谷胱甘肽Ｓ－转移酶

Ｆｅ－ＳＯＤ Ｆ：ＣＣＡＴＧＧＡＣＧＡＡＣＴＴＡＴＣＡＡＡＧＴＡＡＣＡ，Ｒ：ＴＧＧＡＴＴＣＣＣＡＧＡＡＧＡＡＡＴＣＡＴＧＡ 超氧化物歧化酶

ＡＰＸ Ｆ：ＧＴＴＧＣＣＡＴＣＡＧＡＣＡＡＧＧＣＴＣＴＡＣＴ，Ｒ：ＴＴＣＡＴＣＣＧＣＡＧＣＡＴＡＴＴＴＣＴＣＡ 过氧化物酶
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２　结果与分析

２．１　不同激素浓度处理对宁夏枸杞茎尖、下胚轴、
叶片组织不定芽的诱导

由表３可知，宁杞１号的茎尖及叶片在不同激
素浓度上的生长变化情况，经过３０ｄ诱导，茎尖在
激素浓度为Ｍ７（１．０ｍｇ／Ｌ６ＢＡ＋０．２ｍｇ／ＬＮＡＡ）培

养基中丛生芽芽点生长较多而几乎没有明显的玻

璃化情况，适合用于宁杞１号茎尖外植体不定芽的
诱导，而叶片在 Ｍ８（１．０ｍｇ／Ｌ６ＢＡ＋０．４ｍｇ／Ｌ
ＮＡＡ）培养基上经过诱导后产生的不定芽生长最
好，无明显玻璃化，因此Ｍ８培养基可用于诱导叶片
不定芽的形成。诱导的不定芽在ＭＳ培养基上就能
快速完成生根，水培苗长势健康正常（图１）。

表３　不同外植体生长变化统计

处理 叶片生长状态 茎尖生长状态 下胚轴生长状态

Ｍ１ 愈伤化，翠绿 呈愈伤化，玻璃化 愈伤化，发白，紧密

Ｍ２ 愈伤化，翠绿 轻度玻璃化 愈伤化，发白

Ｍ３ 愈伤化，翠绿 芽点密集，轻度玻璃化 愈伤化，发白

Ｍ４ 愈伤化，愈伤翠绿 芽点密集，玻璃化 愈伤化，翠绿

Ｍ５ 愈伤化，愈伤浅绿色 玻璃化严重 愈伤化，翠绿，玻璃化严重

Ｍ６ 愈伤化，愈伤浅绿色 玻璃化严重 愈伤化，翠绿，玻璃化严重

Ｍ７ 叶片膨大发白，不定芽生长缓慢，生长正常 芽点密集，丛生芽较多，无明显玻璃化 有不定芽产生，无明显玻璃化

Ｍ８ 轻微愈伤化，丛生芽多，生长正常 芽点密集，部分轻度玻璃化 有不定芽产生，部分轻微玻璃化

２．２　不定芽的快繁及生根
挑选５株丛生芽长势较好的外植体，将其丛生

芽独立分开，分别进行继代培养，２周继代１次，继
代３次后统计丛生芽数，统计结果见表 ４。经过 ２

次继代后快繁群体迅速增加，且快繁出的植株长势

良好，玻璃化率极低，因此，本试验所建立的快繁体系

达到预期效果。将不定芽移栽在ＭＳ培养基上，经过
２０ｄ的生根培养，不定芽完成了完整的形态建成，根
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系生长良好，移栽在Ｈｏｇｌａｎｄ营养液中生长正常。

表４　快繁体系的建立

繁殖代数

（代）

丛生芽数（株）

第１株 第２株 第３株 第４株 第５株
丛生芽

总数（株）

１ １ １ １ １ １ ５

２ ４ ３ ６ ４ ５ ２２

３ ２８ １９ ４８ ２３ ２６ １４４

　玻璃化率（％）２ ５ ２ ２ ４ ３

２．３　不同浓度的 ＮａＣｌ胁迫对叶片 ＳＯＤ、ＰＯＤ、ＣＡＴ
抗氧化酶活性的影响

组培苗在１００、２００ｍｍｏｌ／ＬＮａＣｌ处理下的叶片
组织中的 ＣＡＴ、ＰＯＤ及 ＳＯＤ酶活性见图２。与 ＣＫ
相比，在不同浓度的 ＮａＣｌ胁迫下，ＣＡＴ酶活性在
１００ｍｍｏｌ／ＬＮａＣｌ处理１ｄ后显著性增加，随着胁迫
时间延长而下降，而ＰＯＤ酶活性在胁迫 ３ｄ后达到
显著或极显著水平，ＳＯＤ酶活性在 ２００ｍｍｏｌ／Ｌ的
ＮａＣｌ处理１ｄ和２ｄ后呈下降趋势，但是在胁迫３ｄ
后增加，但没达到显著水平。

２．４　不同浓度的ＮａＣｌ胁迫对相关基因表达的影响
对４个与抗氧化胁迫相关的基因进行实时荧光

定量ＰＣＲ分析，结果见图３。与对照相比，ＡＰＸ基因
在胁迫后 ４８ｈ表达量显著性增加，是对照的 ４．６
倍；Ｃｕ／Ｚｎ－ＳＯＤ基因在处理后２４ｈ显著增加，是
对照的１．９５倍，Ｆｅ－ＳＯＤ基因的表达在处理后１２ｈ
就已开始显著被抑制，随着时间延长，在４８ｈ时极
显著降低，是对照的０．１８倍，而 ＧＳＴ基因随着胁迫
时间延长，表达倍数在２４ｈ达到了最高，是对照的
６．２８倍，４个基因对盐碱胁迫进行了积极响应。

３　结论与讨论

宁夏枸杞优良的抗逆性机制目前仍然是研究

的重点之一［５］，目前枸杞主要以扦插的方式进行繁

殖育种，而扦插受到自然环境等外界因素的影响。

通过建立稳定优良的快繁体系，不仅可以保留枸杞

原有的优良性状，也可以在短期内获得大量遗传背

景单一的无性系，为后期的基础理论研究和育种提

供理论和技术支持。

本研究选择宁杞１号无菌实生苗的茎尖和叶片
为试验材料，以ＭＳ培养基为基本培养基，利用不同
浓度配比的激素进行不定芽的诱导，筛选出不同外

植体组织培养快速繁殖过程中适宜的培养基和激素

浓度配比，确定了ＭＳ＋１．０ｍｇ／Ｌ６－ＢＡ＋０．２ｍｇ／Ｌ

ＮＡＡ为茎尖生长点不定芽诱导的最佳培养基浓度，
ＭＳ＋１．０ｍｇ／Ｌ６－ＢＡ＋０．４ｍｇ／ＬＮＡＡ为叶片不定
芽诱导的最佳培养基，叶片或茎尖可以不通过愈伤

再分化途径就可以培养产生不定芽，并进一步筛选

到了最适不定芽增殖的培养基，大大地降低了玻璃

化率，缩短了组培时间，不定芽最后经ＭＳ培养基培
养就可以快速生根。

经过对这些遗传背景单一的组培苗进行盐碱

胁迫，发现ＰＯＤ酶活性在叶片中存在极显著增加，
表明ＰＯＤ在植物响应盐碱胁迫、清除过氧化物质的
过程中起重要的作用，而ＣＡＴ酶活性在叶片中随着
时间延长都呈下降趋势，众多研究发现，随着盐碱

浓度的增加和胁迫时间的延长，ＣＡＴ酶活性呈现先
上升后下降趋势［１８］，高盐浓度显著抑制了ＣＡＴ酶
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活性［９］。沈金玲等研究结果表明，盐胁迫下部分

ＣＡＴ酶基因的表达倍数降低［１９］，因此推测，可能由

于盐胁迫降低了ＣＡＴ酶基因的表达倍数，从而影响
了ＣＡＴ酶的整体活性，这有待于后期继续研究；通
过对ＳＯＤ酶的２个基因的表达模式进行研究发现，
Ｃｕ／Ｚｎ－ＳＯＤ在胁迫后 ２４ｈ显著性增加，而
Ｆｅ－ＳＯＤ基因却呈现被极显著抑制的趋势，这可能
是导致ＳＯＤ酶活性不高的主要原因之一。有研究
表明，谷胱甘肽转移酶参与了植物对多种逆境胁迫

的响应［２０］，刘明坤通过将 ＧＳＴ基因转入烟草中，显
著提高了转基因烟草的耐盐性，ＧＳＴ和 ＡＰＸ基因表
达倍数极显著增加，暗示该基因能积极响应盐胁

迫，可能在枸杞耐受盐碱胁迫中起到重要作用［２１］。
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高山松 ｍｉＲ１７１ａ及其靶基因的鉴定与表达分析
张雪如１，２，王稳利１，２，邱宗波１，２，曾倩倩１，２

（１．河南师范大学生命科学学院，河南新乡４５３００７；２．河南省农业微生物生态与技术国际联合实验室／河南师范大学，河南新乡 ４５３００７）

　　摘要：以裸子植物高山松为试验材料，利用笔者所在实验室前期构建的高山松ｍｉＲＮＡ数据，通过生物信息学方法
筛选与高山松生长发育相关的ｍｉＲ１７１ａ，并通过基于 ＲＮＡ连接酶的 ｃＤＮＡ末端快速扩增法（ＲＬＭ－５′ＲＡＣＥ）验证得
出，ＧＲＡＳ家族转录因子（Ｕｎｉｇｅｎｅ１００１５）和肌动蛋白结合蛋白（Ｕｎｉｇｅｎｅ８３４０１）的基因为高山松ｍｉＲ１７１ａ的靶基因。通
过ＰＣＲ技术克隆得到的高山松ｍｉＲ１７１ａ前体序列可形成茎环发夹结构，但其成熟序列的碱基保守性较差。系统进化
分析显示，ｐｄｅ－ｍｉＲ１７１ａ与裸子植物火炬松的进化关系较近。经 ｑＲＴ－ＰＣＲ分析发现，ｐｄｅ－ｍｉＲ１７１ａ在高山松茎中
的相对表达量最高，其次是在针叶中，而靶基因Ｕｎｉｇｅｎｅ１００１５在茎、针叶中的相对表达量较低，暗示 ｐｄｅ－ｍｉＲ１７１ａ可
以通过调控靶基因Ｕｎｉｇｅｎｅ１００１５而参与高山松的生长发育。
　　关键词：高山松；ｍｉＲ１７１；靶基因；荧光定量ＰＣＲ
　　中图分类号：Ｓ７１８．４６　　文献标志码：Ａ　　文章编号：１００２－１３０２（２０２１）０７－００６２－０５

收稿日期：２０２０－０８－０５

基金项目：国家自然科学基金（编号：３１５００４９９）；河南省高校科技创

新人才项目（编号：１６ＨＡＳＴＩＴ０１９）。

作者简介：张雪如（１９９６—），女，河南洛阳人，硕士研究生，主要从事

植物发育生物学方面的研究。Ｅ－ｍａｉｌ：１３６５６５５２９７＠ｑｑ．ｃｏｍ。

通信作者：邱宗波，博士，教授，主要从事植物分子生物学方面的研

究。Ｅ－ｍａｉｌ：ｑｉｕｚｏｎｇｂｏ＠１２６．ｃｏｍ。

　　ｍｉｃｒｏＲＮＡ（ｍｉＲＮＡ）是一类由２１～２４个核苷酸
组成的内源性单链小ＲＮＡ，主要是在转录后水平介
导靶ｍＲＮＡ的降解或翻译抑制来调控基因表达［１］。

自研究者从秀丽隐杆线虫（Ｃａｅｎｏｒｈａｂｄｉｔｉｓｅｌｅｇａｎｓ）
中发现第１个 ｍｉＲＮＡ以来，ｍｉＲＮＡ一直是研究的
热点［２］。近年来，越来越多的研究发现，ｍｉＲＮＡｓ在
高山松（Ｐｉｎｕｓｄｅｎｓａｔａ）的生长发育［３］、杉木种子的

萌发［４］及落叶松体胚的生长发育和形态建成等方

面起着重要的调控作用［５］。

　　ｍｉＲ１７１是在植物中最早发现的 ｍｉＲＮＡｓ家族
成员之一［６］，在拟南芥中有３个 ｍｉＲＮＡ成员，分别
是 ａｔｈ － ｍｉＲ１７１ａ、ａｔｈ － ｍｉＲ１７１ｂ 和 ａｔｈ －
ｍｉＲ１７１ｃ［７］。通过基于ＲＮＡ连接酶的ｃＤＮＡ末端快
速扩增（ＲＮＡｌｉｇａｓｅ－ｍｅｄｉａｔｅｄ５′ｒａｐｉｄａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ
ｏｆｃＤＮＡｅｎｄｓ，简称ＲＬＭ－５′ＲＡＣＥ）试验，研究者发
现水稻中的 ｍｉＲ１７１能介导靶基因 ＯｓＨＡＭ（ＧＲＡＳ
家族转录因子）ｍＲＮＡ的剪切降解，从而促进水稻
营养生长向生殖生长的过渡及根尖分生组织稳态

的形成［８］。杨树ｍｉＲ１７１通过调控 ＧＲＡＳ转录因子
而参与杨树的生长发育和光形态建成的调控［９］。

张力等研究发现，烟草 ｍｉＲ１７１ｃ通过负调控 ＳＣＬ靶
基因ＴＣ１３４８１１、ＴＣ１２７３８５，使植物出现顶端优势丧
失和茎秆增多等表型［１０］。尽管目前关于ｍｉＲ１７１在
多个植物中功能的研究较多，但目前在裸子植物高

山松中，ｍｉＲ１７１的鉴定及其在高山松生长发育过程
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中的功能尚不清楚。

　　高山松是一种具有重要生态意义的裸子植
物［１１］。本研究根据高山松小ＲＮＡ高通量测序结果
获得的ｍｉＲ１７１ａ，进行前体序列的克隆与分析。通
过在线预测网站获得 ｍｉＲ１７１ａ的靶基因，并通过
ＲＬＭ－５′ＲＡＣＥ进行验证。同时还分析了 ｍｉＲ１７１ａ
及其靶基因在高山松不同组织部位的表达特性，为

揭示ｍｉＲ１７１ａ在高山松生长发育中的作用提供一
定的理论依据。

１　材料与方法

１．１　试验材料
２月龄的高山松幼苗于２０１９年５月置于温室

中培养（昼—夜生长温度周期为２５℃—１８℃，光—
暗周期为１６ｈ—８ｈ，相对湿度为６５％～７０％）。
１．２　高山松 ｍｉＲ１７１前体序列的克隆及其二级结
构预测

使用植物 ＣｏｎｃｅｒｔＰｌａｎｔＲＮＡＲｅａｇｅｎｔ（美国
Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ公司）从 ２月龄的高山松幼苗中提取总
ＲＮＡ。从笔者所在实验室得到的高山松 ｍｉＲＮＡ高
通量测序数据中获得高山松 ｍｉＲ１７１ａ的前体序列：
５′－ＡＡＡＧＡＡＵＧＵＧＡＵＧＵＵＧＧＣＵＡＧＧＣＵＣＡＡＵＣＧ
ＧＡＵＵＧＵＡＡＣＧＣＣＣＡＣＧＧＡＡＵＵＵＧＧＵＣＵＵＧＵＧＡＵ

ＣＵＧＡＵＵＧＡＧＣＣＧＵＧＣＣＡＡＵＡＵＣＡＣＡＵＵＣＵＡＡＣ－
３′，用Ｐｒｉｍｅｒ５．０软件设计特异性引物进行 ＰＣＲ扩
增（表 １）。采用 Ｃｌｕｓｔａｌｘ２．０软件，以高梁 ｓｂｉ－
ｍｉＲ１７１ａ、拟 南 芥 ａｔｈ－ｍｉＲ１７１ａ、油 菜 ｂｎａ－
ｍｉＲ１７１ａ、玉米 ｚｍａ－ｍｉＲ１７１ａ、大豆ｇｍａ－ｍｉＲ１７１ａ、
火炬松 ｐｔａ－ｍｉＲ１７１ａ、毛白杨 ｐｐｔ－ｍｉＲ１７１ａ、水稻
ｏｓａ－ｍｉＲ１７１ａ、毛果杨 ｐｔｃ－ｍｉＲ１７１ａ及卷柏 ｓｍｏ－
ｍｉＲ１７１ａ的成熟序列为模板进行序列比对。用
ＭＥＧＡ７．０构建 ｍｉＲ１７１ａ前体序列的系统进化树，
通过ＲＮＡｆｏｌｄｗｅｂｓｅｒｖｅｒ在线软件预测 ｍｉＲ１７１ａ前
体序列的二级结构。

１．３　高山松ｍｉＲ１７１ａ靶基因的预测与切割位点的
验证

将高山松 ｍｉＲ１７１ａ的成熟序列提交到靶基因
在线预测网站 ｐｓＲＮＡＴａｒｇｅｔ（ｈｔｔｐ：／／ｐｌａｎｔｇｒｎ．ｎｏｂｌｅ．
ｏｒｇ／ｐｓＲＮＡＴａｒｇｅｔ／）上，以高山松的转录组数据库作
为靶标，设置期望值为２．５，其余参数为默认值。将
预测到的靶基因比对到 ＧＯ（ｇｅｎｅｏｎｔｏｌｏｇｙ）数据库
中，确定其功能。依据靶基因的 ｃＤＮＡ序列，用
Ｐｒｉｍｅｒ５．０软件设计用于ＲＬＭ－５′ＲＡＣＥ的引物（表
１）。ＲＬＭ－５′ＲＡＣＥ试验参照孔雷等的方法［１２］，扩

增出的特异产物后进行克隆测序。

表１　ＲＴ－ＰＣＲ、ＲＴ－ｑＰＣＲ和ＲＬＭ－５′ＲＡＣＥ的引物

用途　　　　　　 引物 　　　　　　 序列（５′→３′）

ＲＴ－ＰＣＲ ｐｄｅ－ｍｉＲ１７１Ｆ ＧＣＡＧＡＴＧＧＴＡＣＡＧＴＧＴＴＧＴＡＡＡＣＧ

ｐｄｅ－ｍｉＲ１７１Ｒ ＡＡＴＧＧＡＡＴＧＧＡＡＴＧＧＡＧＴＧＧＡＴＧＡ

ＲＴ－ｑＰＣＲ ｐｄｅ－ｍｉＲ１７１Ｆ ＴＧＴＴＧＧＣＴＡＧＧＣＴＣＡＡＴＣＧＧ

ｐｄｅ－ｍｉＲ１７１Ｒ ＴＧＴＧＡＴＡＴＴＧＧＣＡＣＧＧＣＴＣＡ

Ｕｎｉｇｅｎｅ１００１５Ｆ ＡＡＴＡＡＴＧＧＴＧＧＡＡＧＧＣＡＧＡＧＴ

Ｕｎｉｇｅｎｅ１００１５Ｒ ＣＴＧＴＴＧＴＡＡＣＴＧＧＣＴＡＣＴＴＧＧ

ＲＬＭ－５′ＲＡＣＥ ｐｄｅ－ａｃｔｉｎＦ ＡＧＡＡＡＴＣＣＡＧＣＣＣＣＴＴＧＴＡ

ｐｄｅ－ａｃｔｉｎＲ ＣＣＣＣＡＴＡＣＣＡＡＣＣＡＴＣＡＣＡ

Ｕｎｉｇｅｎｅ１００１５－ｏｕｔｅｒ ＴＣＣＡＧＣＧＧＴＧＡＡＧＡＧＡＴＡＴＴＴＧＡＡ

Ｕｎｉｇｅｎｅ１００１５－ｉｎｎｅｒ ＧＣＧＧＴＧＡＡＧＡＧＡＴＡＴＴＴＧＡＡＧＴＴＧ

Ｕｎｉｇｅｎｅ４５５６９－ｏｕｔｅｒ ＴＴＧＡＡＴＣＴＴＴＧＡＧＣＡＡＣＡＣＧＣＡＣＡ

Ｕｎｉｇｅｎｅ４５５６９－ｉｎｎｅｒ ＣＴＴＴＧＡＧＣＡＡＣＡＣＧＣＡＣＡＡＴＧＡＣＴ

１．４　实时荧光定量ＰＣＲ
使用植物 ＣｏｎｃｅｒｔＰｌａｎｔＲＮＡＲｅａｇｅｎｔ（美国

Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ公司）分别提取２月龄高山松幼苗根、茎
和针 叶 的 总 ＲＮＡ。用 ＳｕｐｅｒｓｃｒｉｐｔⅡ ｒｅｖｅｒｓｅ
ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔａｓｅ（美国Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ公司）进行反转录。荧
光定量试验使用 ＴｈｕｎｄｅｒｂｉｒｄＳＹＢＲ ＧｒｅｅｎＰＣＲ

ＭａｓｔｅｒＭｉｘ试剂盒（日本 Ｔｏｙｏｂｏ公司）。以 ａｃｔｉｎ作
为 ｍｉＲ１７１ａ和靶基因 Ｕｎｉｇｅｎｅ１００１５的内参基因。
利用Ｒｏｔｏｒ－Ｇｅｎｅ３０００型实时 ＰＣＲ扩增仪检测，每
个样品设３次生物学重复。基因相对表达量的测定
采用 ２－ΔΔＣＴ法（Ｃ表示循环数；Ｔ表示荧光阈
值）［１３］，将基因在根中的表达水平设成１。
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２　结果与分析

２．１　ｐｄｅ－ｍｉＲ１７１ａ前体序列的扩增及二级结构的
预测

从笔者所在实验室前期得到的高山松 ｍｉＲＮＡ
高通量测序数据中筛选得到高山松 ｍｉＲ１７１ａ的前
体序列，进行引物设计，以高山松基因组 ＤＮＡ为模
板进行ＰＣＲ扩增，得到高山松ｍｉＲ１７１ａ的前体序列
长度为９６ｂｐ（图１）。用ＲＮＡｆｏｌｄｅｒ软件在线分析其
二级结构，发现高山松ｐｒｅ－ｍｉＲ１７１ａ可折叠成典型
的茎环发夹结构（图 ２），预测得出其二级结构的最
小折叠自由能（ｍｉｎｉｍａｌｆｏｌｄｉｎｇｆｒｅｅｅｎｅｒｇｙ，简称
ＭＦＥ）为 －２３０．７４ｋＪ／ｍｏｌ，最小折叠自由能指数

（ｍｉｎｉｍａｌｆｏｌｄｉｎｇｆｒｅｅｅｎｅｒｇｙｉｎｄｅｘ，ＭＦＥＩ）为 １．２８，
ｍｉＲ１７１ａ的成熟序列（５′－ＵＧＡＵＵＧＡＧＣＣＧＵＧＣＣＡ
ＡＵＡＵＣ－３′）位于茎环结构的３′端。

２．２　高山松ｍｉＲ１７１ａ成熟序列和前体序列的分析
对ｍｉＲＢａｓｅ数据库中不同植物的ｍｉＲ１７１ａ成熟

序列与高山松ｍｉＲ１７１ａ（ｐｄｅ－ｍｉＲ１７１ａ）的成熟序列
进行比对，发现除了高梁 ｓｂｉ－ｍｉＲ１７１ａ、ｐｄｅ－
ｍｉＲ１７１ａ的成熟序列完全一致外，其他物种的
ｍｉＲ１７１ａ如拟南芥 ａｔｈ－ｍｉＲ１７１ａ、玉米 ｚｍａ－
ｍｉＲ１７１ａ、火 炬 松 ｐｔａ－ｍｉＲ１７１ａ、水 稻 ｏｓａ－
ｍｉＲ１７１ａ、油菜ｂｎａ－ｍｉＲ１７１ａ、大豆 ｇｍａ－ｍｉＲ１７１ａ、
毛白杨ｐｐｔ－ｍｉＲ１７１ａ、毛果杨ｐｔｃ－ｍｉＲ１７１ａ及卷柏
ｓｍｏ－ｍｉＲ１７１ａ与高山松ｐｄｅ－ｍｉＲ１７１ａ的成熟序列
间有１个或多个碱基的差异（图 ３），表明高山松
ｐｄｅ－ｍｉＲ１７１ａ的成熟序列在不同物种中的保守性
不高。用ＭＥＧＡ７．０对毛白杨、玉米、卷柏、高梁、拟
南芥、火炬松、大豆、水稻、油菜和高山松的ＭＩＲ１７１ａ
共２５个成员构建系统发育树。结果（图４）显示，不
同物种的ＭＩＲ１７１前体保守性不高，高山松与火炬
松的前体序列聚为一类，二者间的进化关系较近。

２．３　高山松 ｍｉＲ１７１ａ靶基因的预测及 ＲＬＭ－５′
ＲＡＣＥ验证

以高山松 ｍｉＲ１７１成熟序列为对象、高山松转
录组数据库为靶标，用 ｐｓＲＮＡｔａｒｇｅｔ进行 ｐｄｅ－
ｍｉＲ１７１ａ靶基因预测。如表２所示，ｐｄｅ－ｍｉＲ１７１ａ
的 靶 基 因 分 别 为 ＧＲＡＳ 家 族 转 录 因 子
（Ｕｎｉｇｅｎｅ１００１５）、 肌 动 蛋 白 结 合 蛋 白

（Ｕｎｉｇｅｎｅ８３４０１）及未知蛋白 （Ｕｎｉｇｅｎｅ８４５２２），其中
ｐｄｅ－ｍｉＲ１７１ａ与 高 山 松 ＧＲＡＳ家 族 转 录 因 子

（Ｕｎｉｇｅｎｅ１００１５）的匹配程度最高。
　　为了进一步验证高山松 ｍｉＲ１７１ａ对潜在靶基
因是否存在剪切作用，笔者用 ＲＬＭ－５′ＲＡＣＥ方法
对靶基因 Ｕｎｉｇｅｎｅ１００１５、Ｕｎｉｇｅｎｅ８３４０１ｍＲＮＡ的 ３′
端剪切产物进行扩增。测序结果表明，高山松

ｐｄｅ－ｍｉＲ１７１ａ对 ＧＲＡＳ家族转录因子的剪切位点
位于第１３个至第１４个碱基之间，对肌动蛋白结合
蛋白的剪切位点位于经典切割位点下游第２０个碱
基 处 （图 ５），表 明 ＧＲＡＳ家 族 转 录 因 子
（Ｕｎｉｇｅｎｅ１００１５） 和 肌 动 蛋 白 结 合 蛋 白

（Ｕｎｉｇｅｎｅ８３４０１）的基因确实是 ｍｉＲ１７１ａ的靶基因，
ｍｉＲ１７１ａ可以在转录后水平调控ＧＲＡＳ家族转录因
子和肌动蛋白结合蛋白基因的表达。

２．４　 高 山 松 ｐｄｅ－ｍｉＲ１７１ａ及 其 靶 基 因
Ｕｎｉｇｅｎｅ１００１５在不同组织中的表达分析

通过荧光定量ＰＣＲ检测ｐｄｅ－ｍｉＲ１７１ａ及其靶
基因Ｕｎｉｇｅｎｅ１００１５在高山松根、茎和针叶中的表达
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表２　高山松ｍｉＲ１７１ａ靶基因及功能预测结果

靶基因 得分 靶蛋白 ＧＯ注释

Ｕｎｉｇｅｎｅ１００１５ ０．５ ＧＲＡＳ家族转录因子 ＤＮＡｂｉｎｄｉｎｇ

Ｕｎｉｇｅｎｅ８４５２２ ０．５ 未知蛋白

Ｕｎｉｇｅｎｅ８３４０１ ３．０ 肌动蛋白结合蛋白 ａｃｔｉｎｂｉｎｄｉｎｇ

情 况。结 果 （图 ６）显 示，ｐｄｅ－ ｍｉＲ１７１ａ、
Ｕｎｉｇｅｎｅ１００１５在高山松不同组织中的表达情况存在
差异，ｐｄｅ－ｍｉＲ１７１ａ在茎中的相对表达量最高，其
次在针叶中，而靶基因 Ｕｎｉｇｅｎｅ１００１５在茎、针叶中
的相对表达量最低；靶基因 Ｕｎｉｇｅｎｅ１００１５的相对表
达量与ｐｄｅ－ｍｉＲ１７１ａ的相对表达量呈负相关。

３　讨论与结论

随着高通量测序技术的快速发展，对裸子植物

进行高通量转录组测序的研究不断增多，有助于通

过生物信息学方法对 ｍｉＲＮＡｓ的鉴定提供数据基
础［１４－１６］。本研究对鉴定到的 ｍｉＲ１７１ａ前体基因
Ｐｒｅ－ｍｉＲ１７１ａ进行克隆，得到 ｍｉＲ７１ａ的前体序列
长度为 ９６ｂｐ，可形成稳定的茎环发夹结构，说明
ｍｉＲ１７１ａ确实在高山松中存在并表达。最小折叠自
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由能指数（ｍｉｎｉｍａｌｆｏｌｄｉｎｇｆｒｅｅｅｎｅｒｇｙｉｎｄｅｘ，简称
ＭＦＥＩ）是将ｍｉＲＮＡ与其他小分子 ＲＮＡ区分开来的
重要参数，一般植物的ＭＦＥＩ大于０．８５［１７］。在本研
究中，ｍｉＲ７１ａ前体的ＭＦＥＩ为１．２８，显著高于黑胡
椒ｍｉＲ１７１前体的 ＭＦＥＩ（０．８０）［６］，但与拟南芥［１８］、

水稻［８］和烟草［１０］中 ｍｉＲＮＡ前体的 ＭＦＥＩ类似。这
些结果为进一步研究高山松 ｍｉＲ１７１ａ的功能奠定
了基础。

植物的成熟ｍｉＲＮＡ能通过核酸互补指导 ＲＮＡ
诱导的沉默复合体（ＲＩＳＣ）去切割或者抑制靶基因
表达［１９］。目前主要采用５′ＲＡＣＥ（ｒａｐｉｄａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ
ｏｆｃＤＮＡｅｎｄｓ）的方法验证 ｍｉＲＮＡ对靶基因 ｍＲＮＡ
的切割作用［１２］。笔者用 ＲＬＭ－５′ＲＡＣＥ方法对预
测的２个靶基因 Ｕｎｉｇｅｎｅ１００１５（ＧＲＡＳ家族转录因
子）、Ｕｎｉｇｅｎｅ８３４０１（肌动蛋白结合蛋白）进行验证。
结 果 显 示，高 山 松 ｍｉＲ１７１ａ介 导 靶 基 因
Ｕｎｉｇｅｎｅ１００１５（ＧＲＡＳ家族转录因子）的 ｍＲＮＡ剪切
降解，且剪切位点在第１３、第１４位碱基之间。通过
５′ＲＡＣＥ试验方法发现，拟南芥中 ＧＲＡＳ家族转录
因子Ｓｃａｒｅｃｒｏｗ－Ｌｉｋｅ是 ｍｉＲ１７１的靶基因，切割位
点也在第 １３、第 １４位碱基之间［７］。另外，高山松

ｍｉＲ１７１ａ与靶基因 Ｕｎｉｇｅｎｅ８３４０１（肌动蛋白结合蛋
白）的切割位点在典型的 ｍｉＲＮＡ切割位点下游第
２０个碱基处，这可能是由于 ｓｉＲＮＡ在 ｍｉＲＮＡ切割
位点下游第２０个核苷酸处发生的第２次切割［２０］。

以上结果表明，ｍｉＲ７１ａ能够通过识别、结合，然后切
割相应的靶基因，从而调控高山松的生长发育。
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　　摘要：主要探究ＯｓＥＮＯＤ９３ｂ基因在水稻中的组织表达模式，并对其作生物信息学分析。采用实时荧光定量 ＰＣＲ
技术分析ＯｓＥＮＯＤ９３ｂ基因的表达模式。用 ＥｘＰＡＳｙ－Ｐｒｏｔｐａｒａｍ、Ｐｒｏｔｓｃａｌｅ、ＣＤＤ、ＳＯＰＭＡ、Ｐｈｙｒｅ２、Ｐｓｏｒｔ等在线工具对
ＯｓＥＮＯＤ９３ｂ进行生物信息学分析。经组织表达模式分析可知，ＯｓＥＮＯＤ９３ｂ基因在叶片中的含量最多，其次是茎，含量
最少的为根。通过ＥｘＰＡＳｙ－Ｐｒｏｔｐａｒａｍ分析发现，ＯｓＥＮＯＤ９３ｂ分子量为１６．４２９８９ｋｕ，是一种具有亲水性的不稳定的
碱性蛋白。该蛋白属于ＥＮＯＤ９３超级家族。通过ＳＯＰＭＡ在线软件对ＯｓＥＮＯＤ９３ｂ蛋白的二级结构进行分析预测，发
现其由无规则卷曲（４１．５６％）、α－螺旋（３９．６１％）、延伸链区（１４．９４％）和β－转角（３．９０％）４种形式组成。此外，利
用不同在线工具对ＯｓＥＮＯＤ９３ｂ蛋白的三级结构、保守区域、亚细胞定位进行生物信息学分析。结果表明，ＯｓＥＮＯＤ９３ｂ
基因在进化过程中具有一定的保守性，并有多样的潜在功能待研究。研究结果为进一步探明ＯｓＥＮＯＤ９３ｂ基因的生物
学功能提供了依据。
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究。Ｅ－ｍａｉｌ：ｍａｙｉｎｈｕａ１９８８＠１２６．ｃｏｍ。

　　水稻（ＯｒｙｚａｓａｔｉｖａＬ．）是稻属谷类作物，这类经
济作物需要吸收氮素合成自身需要的营养物质，因

此对水稻结瘤固氮潜能进行研究具有重大的经济

意义［１－２］。生物学上一般把宿主植物基因编码的根

瘤特异性蛋白统称为结瘤素，编码这些物质的基因

称为结瘤素基因［３］。按照结瘤素基因出现的早晚

和功能不同，将其分为早期结瘤素基因、晚期结瘤

素基因［４－５］。根据不同结瘤基因突变体对结瘤过程

的影响，将结瘤基因分为共同结瘤基因、寄主专一

性基因、调节基因三大类［６］。早期结瘤素基因参与

根瘤菌的侵染和根瘤发育过程，而晚期结瘤素基因

主要负责根瘤的功能［７］。早期结瘤素基因包括豌

豆（Ｐｉｓｕｍ ｓａｔｉｖｕｍ Ｌ．）中的 ＰｓＳＹＭ１０、ＰｓＥＮＯＤ５、
ＰｓＥＮＯＤ１２Ａ，大豆［Ｇｌｙｃｉｎｅｍａｘ（Ｌｉｎｎ．）Ｍｅｒｒ．］中的
ＥＮＯＤ２Ｂ、蜡 梅 ［Ｃｈｉｍｏｎａｎｔｈｕｓｐｒａｅｃｏｘ（Ｌｉｎｎ．）
Ｌｉｎｋ．］中的 ＣｐＮＯＤ等。晚期结瘤素基因有紫云英

（ＡｓｔｒａｇａｌｕｓｓｉｎｉｃｕｓＬ．）的 ＡｓⅡ Ｃ２５９、ＡｓＧ２５１１、
ＡｓＮＯＤＦ３２及百脉根（ＬｏｔｕｓｃｏｒｎｉｃｕｌａｔｕｓＬｉｎｎ．）的
ＬｊＣｙｐ５等［８－１５］。到目前为止，大豆早期结瘤素中研

究得最清楚的是Ｎ－７５基因，晚期结瘤素中研究得
较清楚的是豆血红蛋白，它是豆科植物根瘤内的一

种血红蛋白，主要功能是运输氧、降低拟菌体周围

的氧分压［４］。

利用 ＥＮＯＤＺ的 ｍＲＮＡ作探针进行研究发现，
在豌豆、菜豆及苜蓿中都有１段与 ＥＮＯＤＺ同源的
基因。另外有据报道显示，不同宿主植物内含有的

早期结瘤素基因的类型不同，但均含有 Ｅｎｏｄ２、
Ｅｎｏｄ５、Ｅｎｏｄ１２、Ｅｎｏｄ４０［１６－１７］。ＥＮＯＤ９３就是一种早
期结瘤素，它在根瘤形成过程中的作用机制及在非

豆科植物中的功能并不明确，还有待进一步的研

究［４］。此外，Ｓｙｍ（ｓｙｍｂｉｏｔｉｃ）基因也属于早期结瘤
素基因，它是一类存在于豌豆中的共生基因［１８］。

研究人员利用生物信息学方法证明，水稻基因

组有３１个基因与结瘤素基因具有高度同源性，如水
稻基因 ＣＡＣ３９０５０、Ｓ２３５４３、ＢＡＢ６３８３３、ＢＡＢ９３３５２与
结瘤素基因的同源性高达７０％以上［７］。据报道，大

豆早期结瘤素基因 Ｇｍｅｎｏｄ４０和水稻早期结瘤素基
因 Ｏｓｅｎｏｄ４０的表达模式相似［１９－２０］。此外，已发表

的文献显示，豆科植物苜蓿的早期结瘤索基因

Ｍｒｅｎｏｄ４０在水稻、苜蓿中的表达方式相同［２，２１］。水
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稻结瘤素的研究对于提高水稻产量和经济价值有

着举足轻重的作用，发现更多具有特异性功能的结

瘤素家族成员也是目前研究的重要任务。

本试验以水稻为研究对象，对筛选出的

ＯｓＥＮＯＤ９３ｂ（ＬＯＣ＿Ｏｓ０２ｇ１３３８０）进行理化性质分析
与亲水性疏水性、保守区域、蛋白二级、三级结构预

测，并进行亚细胞定位，以期为深入研究该基因提

供理论依据，丰富水稻结瘤素基因家族的种类。

１　材料与方法

１．１　ＯｓＥＮＯＤ９３ｂ蛋白的生物信息学预测

ＯｓＥＮＯＤ９３ｂ蛋白的理化性质使用线上工具
ＥｘＰＡＳｙ－Ｐｒｏｔｐａｒａｍ进行分析；亲水性、疏水性使用
Ｐｒｏｔｓｃａｌｅ线上软件进行分析；蛋白保守功能区通过
ＣＤＤ软件进行在线分析；蛋白二级结构使用线上工
具ＳＯＰＭＡ进行分析；蛋白三级结构通过 Ｐｈｙｒｅ２软
件进行预测，蛋白亚细胞定位使用在线网站 Ｐｓｏｒｔ进
行分析。上述各软件的网址见表１［２２］。
１．２　ＯｓＥＮＯＤ９３ｂ组织表达模式分析

首先进行水稻各组织器官总ＲＮＡ的提取，其次，
将获得的ＲＮＡ进行反转录形成ｃＤＮＡ，以此进行组织
表达模式分析，具体步骤参考Ｍａ等的方法［２３－２４］。

表１　分析软件的名称和网址

软件名称 网址

ＥｘＰＡＳｙ－Ｐｒｏｔｐａｒａｍ ｈｔｔｐｓ：／／ｗｅｂ．ｅｘｐａｓｙ．ｏｒｇ／ｐｒｏｔｐａｒａｍ／

Ｐｒｏｔｓｃａｌｅ ｈｔｔｐｓ：／／ｗｅｂ．ｅｘｐａｓｙ．ｏｒｇ／ｐｒｏｔｓｃａｌｅ／

ＣＤＤ ｈｔｔｐｓ：／／ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ／Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ／ｃｄｄ／ｗｒｐｓｂ．ｃｇｉ

ＳＯＰＭＡ ｈｔｔｐｓ：／／ｎｐｓａ－ｐｒａｂｉ．ｉｂｃｐ．ｆｒ／ｃｇｉ－ｂｉｎ／ｎｐｓａ＿ａｕｔｏｍａｔ．ｐｌ？ｐａｇｅ＝ｎｐｓａ＿ｓｏｐｍａ．ｈｔｍｌ

Ｐｈｙｒｅ２ ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｓｂｇ．ｂｉｏ．ｉｃ．ａｃ．ｕｋ／ｐｈｙｒｅ２／ｈｔｍｌ／ｐａｇｅ．ｃｇｉ？ｉｄ＝ｉｎｄｅｘ

Ｐｓｏｒｔ ｈｔｔｐｓ：／／ｗｗｗ．ｇｅｎｓｃｒｉｐｔ．ｃｏｍ／ｐｓｏｒｔ．ｈｔｍｌ

２　结果与分析

２．１　ＯｓＥＮＯＤ９３ｂ蛋白理化性质分析与亲水性预测
ＥｘＰＡＳｙ－Ｐｒｏｔｐａｒａｍ线上软件的分析结果表明，

ＯｓＥＮＯＤ９３ｂ是１个由１５４个氨基酸构成、分子式为
Ｃ７１１Ｈ１１８１Ｎ２２７Ｏ２１０Ｓ５、相对分子量为１６．４２９８９ｋｕ、理
论等电点（ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌｐＩ）为１１．４２的蛋白质。该蛋
白质富含强碱性氨基酸［包括精氨酸（Ａｒｇ）、赖氨酸
（Ｌｙｓ）等，共计 ２３个］，且含有大量强酸性氨基酸
［包括天冬氨酸（Ａｓｐ）、谷氨酸（Ｇｌｕ），共计 ９个］。
ＯｓＥＮＯＤ９３ｂ蛋白的不稳定指数为６７．０９，表现出不
稳定性，其脂肪系数为 ８１．８８。表２关于氨基酸组
成的分析结果显示，丙氨酸（Ａｌａ）、精氨酸、丝氨酸
（Ｓｅｒ）、亮氨酸（Ｌｅｕ）、脯氨酸（Ｐｒｏ）、甘氨酸（Ｇｌｙ）、
缬氨酸（Ｖａｌ）所占比例较高，分别为 １４．９％、
１０４％、９．１％、７．１％、７．１％、６．５％、６．５％，色氨酸
（Ｔｒｐ）、酪氨酸（Ｔｙｒ）所占比例较低，都为０．６％。用
Ｐｒｏｔｓｃａｌｅ线上工具对 ＯｓＥＮＯＤ９３ｂ蛋白的亲水性进
行预测，发现 ＯｓＥＮＯＤ９３ｂ蛋白的氨基酸组成中既
有亲水氨基酸，又有疏水氨基酸（图１），其中主要包
含亲水性氨基酸，因此判断该蛋白为亲水性蛋白。

综上，ＯｓＥＮＯＤ９３ｂ蛋白是１个具有亲水性的不稳定
的碱性蛋白。

表２　ＯｓＥＮＯＤ９３ｂ蛋白不同氨基酸所占比例

氨基酸含量
数量

（个）

占比

（％）

丙氨酸（Ａｌａ，Ａ） ２３ １４．９

精氨酸（Ａｒｇ，Ｒ） １６ １０．４

天冬酰胺（Ａｓｎ，Ｎ） ８ ５．２

天冬氨酸（Ａｓｐ，Ｄ） ４ ２．６

半胱氨酸（Ｃｙｓ，Ｃ） ２ １．３

谷氨酰胺（Ｇｌｎ，Ｑ） ５ ３．２

谷氨酸（Ｇｌｕ，Ｅ） ５ ３．２

甘氨酸（Ｇｌｙ，Ｇ） １０ ６．５

组氨酸（Ｈｉｓ，Ｈ） ２ １．３

异亮氨酸（Ｉｌｅ，Ｉ） ８ ５．２

亮氨酸（Ｌｅｕ，Ｌ） １１ ７．１

赖氨酸（Ｌｙｓ，Ｋ） ７ ４．５

甲硫氨酸（Ｍｅｔ，Ｍ） ３ １．９

苯丙氨酸（Ｐｈｅ，Ｆ） ４ ２．６

脯氨酸（Ｐｒｏ，Ｐ） １１ ７．１

丝氨酸（Ｓｅｒ，Ｓ） １４ ９．１

苏氨酸（Ｔｈｒ，Ｔ） ９ ５．８

色氨酸（Ｔｒｐ，Ｗ） １ ０．６

酪氨酸（Ｔｙｒ，Ｙ） １ ０．６

缬氨酸（Ｖａｌ，Ｖ） １０ ６．５

２．２　ＯｓＥＮＯＤ９３ｂ蛋白的保守域
用ＣＤＤ在线软件对ＯｓＥＮＯＤ９３ｂ蛋白的保守功
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能域进行预测，由图２可知，ＯｓＥＮＯＤ９３ｂ基因的特
定匹配（ｓｐｅｃｉｆｉｃｈｉｔｓ）和非特定匹配（ｎｏｎ－ｓｐｅｃｉｆｉｃ
ｈｉｔｓ）都 在 ＥＮＯＤ９３，且 该 蛋 白 属 于 ＥＮＯＤ９３
ｓｕｐｅｒｆａｍｉｌｙ（ＥＮＯＤ９３超级家族）。
２．３　ＯｓＥＮＯＤ９３ｂ蛋白的二级结构

利用线上工具 ＳＯＰＭＡ预测 ＯｓＥＮＯＤ９３ｂ蛋白
的二级结构。由图３可以看出，ＯｓＥＮＯＤ９３ｂ蛋白的
二级结构主要由无规则卷曲（４１．５６％）、α－螺旋
（３９．６１％）、延伸链区 （１４．９４％）和 β－转角
（３９０％）组成。因此可知，该蛋白的空间构象可能
主要由无规则卷曲结构构成。

２．４　ＯｓＥＮＯＤ９３ｂ蛋白的三级结构预测
利用线上工具Ｐｈｙｒｅ２预测 ＯｓＥＮＯＤ９３ｂ蛋白的

三级结构。由图４可以看出，该蛋白只含有１条肽
链，没有三级结构，说明该蛋白空间构象较简单，且

不能折叠形成特异的空间构象。

２．５　ＯｓＥＮＯＤ９３ｂ蛋白的亚细胞定位
通过线上工具Ｐｓｏｒｔ对ＯｓＥＮＯＤ９３ｂ蛋白进行亚

细胞定位，结果（表３）表明，该蛋白定位在线粒体的
可能性为 ３０．４％，定位在细胞质的可能性为
２６．１％，定位在细胞核、内质网、高尔基体、液泡、分
泌系统囊泡、细胞外（包括细胞壁）等地方的可能性

分别为 ８．７％、８．７％、８．７％、８．７％、４．３％、４．３％。
根据上述数据推测，ＯｓＥＮＯＤ９３ｂ蛋白定位在线粒体
的可能性最大，其次是细胞质，也可能是胞核、内质

网、高尔基体、液泡、分泌系统囊泡和细胞外（包括细

胞壁）。

２．６　ＯｓＥＮＯＤ９３ｂ基因组织表达模式分析
首先，通过特定方法提取水稻根、茎、叶的

ＲＮＡ，将其反转录成 ｃＤＮＡ。其次，利用实时荧光定
量ＰＣＲ的方法，检测 ＯｓＥＮＯＤ９３ｂ基因在不同组织
器官中的表达水平。研究结果显示，ＯｓＥＮＯＤ９３ｂ基
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表３　ＯｓＥＮＯＤ９３ｂ蛋白定位在不同亚细胞结构中的可能性

亚细胞结构
可能性

（％）

线粒体 ３０．４

细胞质 ２６．１

细胞核 ８．７

内质网 ８．７

液泡 ８．７

高尔基体 ８．７

分泌系统囊泡 ４．３

细胞外（包括细胞壁） ４．３

因的总体表达水平相对较高，在根、茎、叶器官中均

有表达，在叶中的表达量最高，其次是茎中，表达量

最少的为根中（图５）。上述结果表明，ＯｓＥＮＯＤ９３ｂ
的功能在不同植物中可能具有一定的潜在多样性。

３　讨论

本研究发现，ＯｓＥＮＯＤ９３ｂ在水稻根、茎、叶中有
不同水平的表达，在叶中的表达量最高，在根、茎中

的表达量相对较低。但是根据其在各组织中均有

表达，且相对表达量较高的情况来看，ＯｓＥＮＯＤ９３ｂ
基因在水稻早期结瘤素家族中有着举足轻重的地

位。因此，对ＯｓＥＮＯＤ９３ｂ表达的特异性进行详细研
究，有助于探明ＯｓＥＮＯＤ９３ｂ蛋白功能的特异性。

生物信息学分析发现，ＯｓＥＮＯＤ９３ｂ蛋白是一个
亲水 的、不 稳 定 的 碱 性 蛋 白，属 于 ＥＮＯＤ９３
ｓｕｐｅｒｆａｍｉｌｙ（ＥＮＯＤ９３超级家族）。蛋白二级结构预
测发现，该蛋白晶体的空间构象可能是以无规则卷

曲结构构成的；ＯｓＥＮＯＤ９３ｂ蛋白没有三级结构，由
１条链组成；此外，ＯｓＥＮＯＤ９３ｂ蛋白定位预测结果
表明，它定位于线粒体的可能性最大，比定位在细

胞质的可能性更大。由此可见，ＯｓＥＮＯＤ９３ｂ蛋白极
有可能在线粒体中表达其功能。但目前尚未发现

ＯｓＥＮＯＤ９３ｂ在线粒体中的详细功能。后续将对
ＯｓＥＮＯＤ９３ｂ进行功能性研究，以期发现对未来新型
水稻品种有利的功能。

４　结论

组织表达模式分析结果表明，ＯｓＮＯＤ９３ｂ参与
各组织的表达，在叶中的表达明显。通过ＥｘＰＡＳｙ－
Ｐｒｏｔｐａｒａｍ在线软件预测可知，ＯｓＮＯＤ９３ｂ是一个具
有亲水性、保守的、碱性的、不稳定的蛋白分子，亚

细胞定位预测结果显示，该蛋白可能在定位线粒体

中，以高水平、保守的方式调控水稻的重要生物学

功能及作用机制。
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达分析［Ｊ］．西南大学学报（自然科学版），２０１３，３５（２）：２０－２６．

［１３］丑敏霞，魏新元，陈大松，等．紫云英参与共生固氮的２个新结瘤

基因的分离与鉴定［Ｊ］．科学通报，２００７，５２（１８）：２１４０－２１４６．

［１４］李一星．半胱氨酸蛋白酶基因Ａｓｎｏｄｆ３２在紫云英根瘤衰老过程

中的功能研究［Ｄ］．武汉：华中农业大学，２００９．
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ＦｉｘａｔｉｏｎＣｏｎｇｒｅｓｓ．Ｓｐｒｉｎｇｅｒ，２００４：２６１－２６３．

［１８］黎　林．豌豆早期结瘤素基因克隆及 ＰｓＥＮＯＤ１２Ａ与 ＰｓＬｅｃｔｉｎ

基因导入烟草研究［Ｄ］．重庆：西南大学，２００９：１－７１．

［１９］ＲｅｄｄｙＰＭ，ＡｇｇａｒｗａｌＲ Ｋ，ＲａｍｏｓＭ Ｃ，ｅｔａｌ．Ｗｉｄｅｓｐｒｅａｄ

ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅｏｆｔｈｅｈｏｍｏｌｏｇｕｅｏｆｔｈｅｅａｒｌｙｎｏｄｕｌｉｎ（ＥＮＯＤ）ｇｅｎｅｓｉｎ

Ｏｒｙｚａｓｐｅｃｉｅｓａｎｄｒｅｌａｔｅｄｇｒａｓｓｅｓ［Ｊ］．ＢｉｏｃｈｅｍｉｃａｌａｎｄＢｉｏｐｈｙｓｉｃａｌ

ＲｅｓｅａｒｃｈＣｏｍｍｕｎｉｃａｔｉｏｎｓ，１９９９，２５８（１）：１４８－１５４．

［２０］ＫｏｕｃｈｉＨ，ＴａｋａｎｅＫＩ，ＳｏＲＢ，ｅｔａｌ．ＲｉｃｅＥＮＯＤ４０：ｉｓｏｌａｔｉｏｎａｎｄ

ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓｉｎｒｉｃｅａｎｄｔｒａｎｓｇｅｎｉｃｓｏｙｂｅａｎｒｏｏｔｎｏｄｕｌｅｓ［Ｊ］．

ＴｈｅＰｌａｎｔＪｏｕｒｎａｌ，１９９９，１８（２）：１２１－１２９．

［２１］ＤｅｙＭ，ＴｏｒｒｉｚｏＬＢ，ＣｈａｕｄｈｕｒｉＲ Ｋ，ｅｔａｌ．Ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃｒｉｃｅ

ｈａｒｂｏｕｒｉｎｇｌｅｇｕｍｅＥＮＯＤ４０ｇｅｎｅ［Ｊ］．ＲｉｃｅＧｅｎｅｔＮｅｗｓｌ，１９９９，１６：

１４７－１４９．

［２２］高　南，李俊林，郝东利，等．ＯｓＡＫＴ２／３基因的生物信息学分析

［Ｊ］．江苏农业科学，２０１５，４３（９）：２５－２７．

［２３］ＭａＹＨ，ＺｈａｏＹ，ＳｈａｎｇｇｕａｎＸＸ，ｅｔａｌ．ＯｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｏｆＯｓＲＲＫ１

ｃｈａｎｇｅｓｌｅａｆｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙａｎｄｄｅｆｅｎｓｅｔｏｉｎｓｅｃｔｉｎｒｉｃｅ［Ｊ］．Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ

ｉｎＰｌａｎｔＳｃｉｅｎｃｅ，２０１７，８：１－１４．

［２４］马银花，李萍芳，何雨航，等．水稻 ＯｓＲＲＫ１蛋白的进化分析及

其亚细胞定位［Ｊ］．信阳师范学院学报（自然科学版），２０２０，３３

（３）：３７１－３７６．

杨滨娟，张颖睿，袁嘉欣，等．紫云英与氮肥配施对水稻氮素吸收利用的影响［Ｊ］．江苏农业科学，２０２１，４９（７）：７１－７７．

ｄｏｉ：１０．１５８８９／ｊ．ｉｓｓｎ．１００２－１３０２．２０２１．０７．０１２

紫云英与氮肥配施对水稻氮素吸收利用的影响

杨滨娟，张颖睿，袁嘉欣，黄国勤

（江西农业大学农学院／江西农业大学生态科学研究中心，江西南昌３３００４５）

　　摘要：为了探明紫云英还田配施减量氮肥的作用机制，为南方稻田合理施肥提供理论指导和技术支撑。在“紫云
英－双季稻”复种型农作制度基础上，采用大田试验，设置３个梯度的紫云英还田量，并配施相应的减量氮肥，以常规
施肥作对照，分析不同紫云英与氮肥配施比例对水稻产量、干物质积累情况以及氮素积累的影响，并利用施氮量和水

稻产量建立纯Ｎ－紫云英－水稻产量的关系模型。研究表明：紫云英２７０００ｋｇ／ｈｍ２＋纯Ｎ１２０ｋｇ／ｈｍ２有提高早稻产

量的趋势，紫云英４５０００ｋｇ／ｈｍ２＋纯Ｎ６０ｋｇ／ｈｍ２的晚稻产量最高，从全年产量来看，紫云英３６０００ｋｇ／ｈｍ２＋纯 Ｎ

９０ｋｇ／ｈｍ２表现最佳。与常规施肥相比，翻压紫云英还田可以提高早稻中后期干物质积累比例，提高植株氮素积累量
和氮收获指数。紫云英替代系数的变化表明，在早稻供氮量充足的情况下，随着紫云英还田量在全部施肥量中比例的

增加，紫云英替代氮肥效应的能力逐渐减弱。

　　关键词：水稻；施氮水平；紫云英；氮素吸收利用；关系模型
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作者简介：杨滨娟（１９８５—），女，山东淄博人，博士，助理研究员，主要
从事耕作制度与农业生态研究。Ｅ－ｍａｉｌ：ｙａｎｇｂｉｎｊｕａｎ＠ｊｘａｕ．
ｅｄｕ．ｃｎ。

通信作者：黄国勤，博士，教授，主要从事作物学、生态学、农业发展与

区域农业、资源环境与可持续发展等研究。Ｅ－ｍａｉｌ：ｈｇｑｊｘｅｓ＠
ｓｉｎａ．ｃｏｍ。

　　长江中下游冬闲田、冬季光温水热等资源的合
理开发利用一直是我国重点关注的农业问题［１－２］。

江西、湖南等省是我国双季稻主产区，但在晚稻收

获后由于茬口紧、冬种作物品种少、经济效益低等

原因，９０％以上的农户会选择撂荒，造成土地和光、
温、水、热资源的严重浪费［３－５］。利用冬闲田种植紫

云英、油菜等绿肥，可以美化农村环境，带动当地旅

游产业的兴起和发展［６］，还可以减少粉尘扬灰，降

低雾霾指数，有利于改善空气质量［７］，能够防止水

土流失，改善土壤肥力，维持稻田生态环境［８－９］。氮

素是水稻生长必不可少的营养元素之一［１０］，但氮肥

的过量施用，不仅会导致水稻贪青晚熟、倒伏减产，

降低氮肥利用效率［１１］，还极易造成土壤中氮素盈

余，导致农业资源浪费、水体富营养化等环境问
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题［１２］。因此，如何在维持水稻产量的同时提高氮肥

利用效率，减少环境污染，实现水稻优质、高产、高

效是当前水稻生产亟待解决的问题［１３－１４］。农业农

村部启动“减肥减药”行动，力争在２０２０年实现农
作物化肥、农药施用量零增长，如何做到“减肥”但

不减产，有机肥的使用是关键，提高有机肥的利用

率，保证土壤肥力不减，那么基础产出能力就不会

降低［１５－１７］。胡安永等研究发现，紫云英—水稻轮作

模式下的水稻植株氮素积累量显著大于冬闲—水

稻、小麦—水稻和油菜—水稻［１８－１９］。Ｍｏｈａｎｔｙ等研
究表明，与单施化肥相比，绿肥和化肥配施可以显

著提高作物氮肥利用率［２０］。杨滨娟等研究表明，在

紫云英盛花期，翻压６０％的鲜草量配施常规施氮的
６０％氮肥可以有效提高氮肥利用效率，改善稻田氮
素循环情况［２１］。因此，冬种紫云英配施减量氮肥是

目前绿肥在水稻生产中应用的发展趋势［２２］，但现有

研究多是针对紫云英鲜草全量或某特定鲜草量还

田后氮肥减施量的研究，鲜有研究不同紫云英鲜草

量全量还田条件下氮肥的减施比例。本试验根据

前期盆栽试验结果［２３］，结合大田紫云英实际生长情

况，分析不同紫云英鲜草量全量还田条件下，减施

氮肥对水稻产量、干物质积累情况以及氮素积累的

影响，利用施氮量和水稻产量建立纯 Ｎ－紫云英－
水稻产量的关系模型，旨在探明紫云英还田配施减

量氮肥的最优模式，为南方稻田合理施肥提供理论

指导和技术支撑。

１　材料与方法

１．１　试验地地理位置与气候条件
于２０１５年９月至２０１７年１２月，试验在江西农

业大学科技园水稻试验田（１１５°５５′Ｅ、２８°４６′Ｎ）进
行。试验地属于亚热带季风性湿润气候，年均太阳

总辐射量为 ４．７９×１０１３Ｊ／ｈｍ２，年均日照时数为
１８５２ｈ，年均日温≥０℃的积温达６４５０℃，年降水
量１６２４ｍｍ，年平均气温在１７．１～１７．８℃。供试
土壤为发育于第四纪的红黏土，为亚热带典型红壤

分布区。试验前表层０～１５ｃｍ土壤ｐＨ值５．９７，碱
解氮含量２３．３３ｍｇ／ｋｇ，有效磷含量１５．５８ｍｇ／ｋｇ，
速效钾含量３４．７５ｍｇ／ｋｇ，有机质含量２４．５８ｇ／ｋｇ，
全氮含量１．９７ｇ／ｋｇ，全磷含量０．２３ｇ／ｋｇ，全钾含量
２６．４９ｇ／ｋｇ。
１．２　试验设计与材料

根据前期盆栽试验结果［２３］，在大田试验中考虑

紫云英的实际生长情况，设定４个梯度的紫云英鲜
草还田量，即０、２７０００、３６０００、４５０００ｋｇ／ｈｍ２，设定
４个梯度的早稻氮肥施用量，即纯 Ｎ１８０（常规施
氮）、１２０、９０、６０ｋｇ／ｈｍ２。每个处理４次重复，共１６
个小区，小区面积为１６．５ｍ２（５．５ｍ×３ｍ），小区之
间用水泥埂隔开，以防止水肥串流。为了使大田试

验更具有实际操作的意义，晚稻施肥不进行减氮处

理，按常规施肥量进行，详见表１。
表１　大田试验设计

处理
紫云英还田量

（ｋｇ／ｈｍ２）
早稻纯Ｎ施用量
（ｋｇ／ｈｍ２）

晚稻纯Ｎ施用量
（ｋｇ／ｈｍ２）

Ａ ０ １８０ １８０

Ｂ ２７０００ １２０ １８０

Ｃ ３６０００ ９０ １８０

Ｄ ４５０００ ６０ １８０

　　供试紫云英为余江大叶籽，早稻为中嘉早１７，
晚稻为天优华占。紫云英播种量分别为 ５１０、
３７５、２５．５ｋｇ／ｈｍ２，播种时间在２０１６年１０月４日，
播种时用钙镁磷肥（含 Ｐ２Ｏ５１２％）拌种，Ｐ２Ｏ５用量
４５ｋｇ／ｈｍ２，所用磷肥在水稻施肥总量中扣除，紫云
英在盛花期（２０１７年４月１日）还田，鲜草含水量
９０．２０％，干草含氮量２．７４％。早稻于２０１７年３月
２７日播种，４月２７日移栽，７月２３日收割。晚稻于
２０１７年６月２８日播种，７月２９日移栽，１０月２９日
收割。移栽时行距２３ｃｍ，株距２０ｃｍ，每小区３３８
丛（２０．４８丛／ｍ２）。

常规施肥种类及用量：每季施纯 Ｎ１８０ｋｇ／ｈｍ２

（肥料品种为尿素，含 Ｎ４６％），Ｐ２Ｏ５９０ｋｇ／ｈｍ
２（肥

料品种为钙镁磷肥，含Ｐ２Ｏ５１２％），Ｋ２Ｏ１２０ｋｇ／ｈｍ
２

（肥料品种为氯化钾，含 Ｋ２Ｏ６０％）。氮肥按基
肥 ∶分蘖肥 ∶穗肥 ＝３∶４∶３施用；磷肥作基肥一
次性施入；钾肥按分蘖肥 ∶穗肥 ＝７∶３施用。基肥
在插秧前１ｄ施下，分蘖肥在水稻移栽后５～７ｄ时
施用，穗肥在主茎幼穗长１～２ｃｍ时施用。其他田
间管理措施同一般大田。

１．３　测定项目与方法
１．３．１　作物产量　冬季作物紫云英在其盛花期，采
用五点法，每点测１ｍ２生物量鲜质量。水稻在成熟
期每个小区随机取５丛植株，自然风干做考种材料，
测定穗长、每穗粒数、实粒数、千粒质量和有效穗

数；水稻收获时，每个小区单独打谷晾晒，测定各小

区产量。

１．３．２　水稻主要生育期含氮量及氮素吸收利用效
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率测定　每个时期植株干物质积累称量结束后，将
其粉碎混匀，采用 Ｈ２ＳＯ４－Ｈ２Ｏ２消化，以半微量凯
氏定氮法测定植株各器官全氮含量［２４］。其他指标

计算方法如下［２５］：

氮素干物质生产效率（ｋｇ／ｋｇ）＝单位面积植株
干物质积累量／单位面积植株氮素积累总量；

氮素稻谷生产效率（ｋｇ／ｋｇ）＝单位面积籽粒产
量／单位面积植株氮素积累总量；

氮素收获指数 ＝籽粒氮素积累量／地上部氮素
积累总量×１００％；

氮素减投比＝（常规施氮量 －实际施氮量）／紫
云英还田氮素总量。

１．４　数据处理
采用 Ｅｘｃｅｌ２０１６软件进行数据计算统计及绘

图，采用ＳＰＳＳ１９．０软件进行方差分析和多重比较，
在α＝０．０５水平下进行方差分析，采用 Ｄｕｎｃａｎｓ新

复极差法进行多重比较。

２　结果与分析

２．１　紫云英还田与氮肥配施对水稻产量及产量构
成因素的影响

从表２可以看出，各处理间的早稻、晚稻和全年
产量均差异不显著。

　　从表３早稻数据可以看出，处理 Ｂ的穗长最
大，处理 Ａ最小，且显著低于处理 Ｂ和处理 Ｃ（Ｐ＜
０．０５）。处理 Ｂ的结实率最低，与其他处理间差异
显著（Ｐ＜０．０５），且对照处理 Ａ的结实率最高，为
８２．３１％，较处理 Ｂ高出１３．２７％。在每穗粒数、千
粒质量和有效穗数方面，各处理间差异均不显著。

晚稻数据显示，各因素指标的４个处理之间，大小均
无显著性差异。可以看出，不同的紫云英翻压量配

施减量氮肥能够保持水稻产量，不会造成水稻减产。

表２　２０１７年早、晚稻产量及全年产量

处理
产量（ｋｇ／ｈｍ２）

早稻 晚稻 全年

Ａ ７４２５．９４±７７６．９７ａ ７３８０．６２±１９７．６４ａ １４８０６．５５±８８５．４０ａ

Ｂ ７６１４．３０±６１３．４９ａ ７１８０．０１±５１４．３３ａ １４７９４．３０±６５５．０１ａ

Ｃ ７３７３．０３±５５４．２２ａ ７５８４．９８±４６６．４５ａ １４９５８．０１±６９７．２５ａ

Ｄ ６８７４．２５±６５６．５２ａ ７７３１．６７±３３３．４３ａ １４６０５．９２±７８９．３０ａ

　　注：数据为４个重复的平均值±标准误；同列数据后不同小写字母分别表示差异达５％显著水平。下表同。

表３　２０１７年早、晚稻产量构成因素

处理
穗长

（ｃｍ）
每穗粒数

（粒／穗）
结实率

（％）
千粒质量

（ｇ）
有效穗数

（万个／ｈｍ２）

早稻 Ａ １８．７０±０．２２ｂ １５７．６３±４．６０ａ ８２．３１±２．６８ａ ２４．９１±０．８１ａｂ ２２７．３３±６．５３ａ
Ｂ １９．８１±０．３３ａ １６２．５１±４．５６ａ ７２．６７±１．１３ｂ ２６．８６±０．８７ａ ２３９．１０±２０．６２ａ
Ｃ １９．６２±０．２１ａ １６６．９７±４．０４ａ ７７．６４±０．７０ａ ２５．９１±０．７６ａ ２１９．６５±１５．５４ａ
Ｄ １９．２８±０．３１ａｂ １５６．４７±３．４３ａ ７９．１９±１．１０ａ ２５．０９±１．００ａ ２２０．１６±１２．８９ａ

晚稻 Ａ ２１．３７±０．４６ａ １５８．３６±６．４７ａ ８２．２３±２．１０ａ ２５．６８±１．４７ａ ２２３．７４±１３．８２ａ
Ｂ ２１．１９±０．２８ａ １５９．４９±９．４１ａ ８１．９８±３．３１ａ ２３．９９±０．５２ａ ２３０．４０±１５．３６ａ
Ｃ ２１．５０±０．４０ａ １６８．９１±４．５５ａ ８０．３２±１．５９ａ ２５．３８±０．０５ａ ２２０．１６±１０．６６ａ
Ｄ ２２．１２±０．１１ａ １６８．２１±３．９７ａ ８０．１１±２．５９ａ ２４．４２±０．５８ａ ２３５．５２±７．４３ａ

２．２　紫云英还田与氮肥配施对早稻干物质生产特
性的影响

２．２．１　早稻主要生育期的干物质量　从图１可以
看出，各时期各处理之间干物质量差异均不显著。

在分蘖期，处理 Ａ的干物质量略高于其他处理，而
在其他时期，均为处理 Ｂ最高，各处理之间的差异
随着水稻的生长越来越明显。在孕穗期、抽穗期和

成熟期，各处理干物质量大小趋势一致。可以看

出，紫云英与减量氮肥和常规施肥对早稻干物质积

累影响的差异主要体现在早稻生长的中后期。

２．２．２　早稻主要生育阶段干物质积累量和比例　
从图２可以看出，在播种—分蘖期，干物质积累比例
最大的是处理Ａ，最小的是处理Ｂ；在分蘖—孕穗期
干物质积累比例最大的是处理Ｄ，最小的是处理Ｃ；
在孕穗—抽穗期积累比例最大的是处理 Ｃ，最小的
是处理Ａ；在抽穗—成熟期积累比例最大的是处理
Ｂ，最小的是处理Ｄ。可以得出，紫云英与氮肥减量
配施可以提高早稻在孕穗—抽穗期阶段的干物质
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积累比例。

２．３　紫云英还田与氮肥配施对早稻氮素吸收利用
的影响

２．３．１　早稻主要生育期各器官含氮量　植株含氮
量直接反映了水稻吸收氮素的能力。从表４可以看
出，在分蘖期和孕穗期，各处理茎、叶含氮量之间差

异均不显著。到抽穗期，各器官含氮量出现明显差

异，处理Ｄ的茎含氮量显著高于处理Ｂ和对照处理
Ａ（Ｐ＜０．０５）。在成熟期，茎和叶的含氮量均是处理
Ｄ最大，成熟期处理 Ｃ的穗含氮量最高，但各处理
间差异不显著。由此可见，本试验中３种配施方式
下早稻各器官含氮量与常规施肥方式在同一水平。

表４　２０１７年早稻主要生育期各器官含氮量 ％　

处理
分蘖期 孕穗期 抽穗期 成熟期

茎 叶 茎 叶 茎 叶 穗 茎 叶 穗

Ａ ２．３０ａ ４．６２ａ １．６２ａ ３．７２ａ １．３１ｂ ３．６３ａｂ １．４９ａｂ ０．９６ｂ ２．４６ａｂ １．３１ａ

Ｂ ２．３０ａ ４．６６ａ １．６５ａ ３．７８ａ １．２９ｂ ３．６３ａｂ １．４４ａｂ ０．９６ａｂ ２．４６ａｂ １．３２ａ

Ｃ ２．４０ａ ４．５３ａ １．５６ａ ３．７４ａ １．４０ａｂ ３．５２ｂ １．５５ａ ０．９７ａｂ ２．３６ｂ １．３５ａ

Ｄ ２．３７ａ ４．６６ａ １．６４ａ ３．７２ａ １．４７ａ ３．６７ａ １．３０ｂ ０．９８ａ ２．５２ａ １．３３ａ

２．３．２　早稻主要生育期氮素积累量　从图３可以
看出，各个时期的氮素积累量在各处理间差异均不

显著。在分蘖期，氮素积累量最大的为处理Ａ，在孕
穗期、抽穗期和成熟期，氮素积累最高的为处理 Ｂ，
且对照处理Ａ的氮素积累量持续最低。在成熟期，

处理Ｂ的氮素积累量比对照处理 Ａ高出１３．６１％，
比处理 Ｃ和 Ｄ分别高出 ６．６９％、９．４０％。由此可
见，紫云英翻压还田配施减量氮肥对早稻氮素积累

的影响主要表现在中后期，且氮素积累总量随着紫

云英翻压比例的增加而减少。
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２．３．３　早稻氮素利用效率　由表５可知，氮素干物
质生产效率、氮素稻谷生产效率和氮素收获指数在

各处理之间均无显著差异。处理 Ｃ的氮素干物质
生产效率为７４．９８ｋｇ／ｋｇ，较对照处理 Ａ高１．９４％，
氮素干物质生产效率最低的为处理Ｄ。氮素稻谷生
产效率最高的为处理 Ａ，高出其他处理平均值
６．０２ｋｇ／ｋｇ，最低的为处理 Ｂ。氮素收获指数最高
的为处理 Ｃ，比对照处理 Ａ高３．０７％，处理 Ｄ的氮
素收获指数最低。由此可见，本试验中的３种配施
方式下早稻氮素吸收利用效率与常规施肥方式在

同一水平。

表５　２０１７年早稻氮素吸收利用效率

处理

氮素干物质

生产效率

（ｋｇ／ｋｇ）

氮素稻谷

生产效率

（ｋｇ／ｋｇ）

氮素收获指数

（％）

Ａ ７３．５５±１．１３ａ ５６．６７±８．８８ａ ６２．４８±２．７７ａ

Ｂ ７３．１０±１．７３ａ ４９．５８±２．００ａ ６３．３８±１．５９ａ

Ｃ ７４．９８±２．３４ａ ５１．７１±４．４０ａ ６４．４０±１．５０ａ

Ｄ ７１．８６±１．４４ａ ５０．６５±７．５４ａ ６０．６２±０．６４ａ

２．４　纯Ｎ－水稻产量关系模型及紫云英替代系数
２．４．１　纯Ｎ－水稻产量关系模型　氮肥施用量对水
稻生长动态、干物质积累、产量构成、植株含氮量等的

影响，最终反映为对产量的影响。众多研究表明，水

稻产量随着施氮量的增加呈现先增加后减少的趋势，

其过程可用抛物线方程来描述［２６］，其表达式为：

Ｙ＝ａ１＋ａ２Ｎ＋ａ３Ｎ
２。 （１）

式中：Ｙ代表水稻产量；Ｎ代表纯氮施用量；ａ１、ａ２、ａ３
为方程系数。根据江西农业大学科技园生态学试验

基地（１１５°５５′Ｅ、２８°４６′Ｎ）水稻试验田近年试验结
果［２７］得出，江西农业大学科技园生态学试验基地水

稻试验田的纯 Ｎ与水稻产量的回归统计方程（图
４）为：
Ｙ＝４３５８．１＋１８．５３４Ｎ－０．０１３Ｎ２（ｒ２＝０．９５３９）。

（２）

２．４．２　纯 Ｎ－紫云英还田量 －水稻产量关系模型
及紫云英替代系数　在紫云英 －双季稻种植模式
系统中，翻压紫云英还田时其植株中的氮素可代替

部分氮肥为水稻提供养分，因此在纯 Ｎ－产量关系
中，其纯Ｎ部分可增加为：纯 Ｎ＋紫云英提供的氮。
根据公式（２）可以得出纯 Ｎ－紫云英还田量 －水稻
产量关系模型，其表达式为：

Ｙ＝４３５８．１＋１８．５３４（Ｎ＋ｅＭ）－０．０１３（Ｎ＋ｅＭ）２。
（３）

式中：Ｍ代表紫云英还田量；ｅ为紫云英替代系数，ｅ
的大小反映紫云英还田对氮肥效应替代能力的

强弱。

由公式（３）得到２０１７年紫云英还田量 －水稻
模式中的紫云英替代系数（表６），从表中数据可以
看出，随着紫云英还田量在全部施肥量中的比例增

加，紫云英替代系数减小。在紫云英还田量为

２７０００ｋｇ／ｈｍ２ 时，紫 云 英 替 代 系 数 最 高，为
３．４０６×１０－３；还田量为４５０００ｋｇ／ｈｍ２时，紫云英替
代系数为 ２．１７３×１０－３。表中氮素减投比数据显
示，各试验处理的氮素减投比均小于１，说明各处理
的紫云英还田氮素总量均大于该处理的氮肥减施

量，即该处理在早稻季供氮量充足。

３　讨论

绿肥和化肥配合施用，既可以保证水稻需肥高

峰期的营养供应，又能保证肥效平稳，在水稻中后

期可以显著提高植株对肥料的吸收利用［２８－３０］。钱

晨晨等研究表明，紫云英与氮肥配施的氮素积累量

均较单施氮肥有显著提高，其增幅在 ６．９５％ ～
１８６８％；且 氮 收 获 指 数 以 紫 云 英 配 施 纯 Ｎ
９０ｋｇ／ｈｍ２处理最高［３１］。廖育林等研究表明，减少

２０％施氮量与紫云英配合能够维持水稻生长季的持
续供氮，促进植株氮素吸收；而减少４０％的施氮量
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表６　早稻纯氮－紫云英还田量－产量关系

处理
氮肥施用量

（ｋｇ／ｈｍ２）
紫云英还田量

（ｋｇ／ｈｍ２）
稻谷产量

（ｋｇ／ｈｍ２） ｅ 氮素减投比

Ａ １８０ ０ ７４２５．９４

Ｂ １２０ ２７０００ ７６１４．３０ ３．４０６×１０－３ ０．８３

Ｃ ９０ ３６０００ ７３７３．０３ ２．８４２×１０－３ ０．９３

Ｄ ６０ ４５０００ ６８７４．２５ ２．１７３×１０－３ ０．９９

与紫云英配合，在早稻中后期供氮充足，有利于氮

素向籽粒转运，提高氮素收获指数［３２］。有研究表

明，大田冬种紫云英有利于水稻对氮素的吸收利

用，可以有效提高稻田氮肥利用率［２８－２９，３３］。鲁艳红

等通过研究紫云英与氮肥配施对氮素利用率的影响，

发现混施处理的水稻植株氮素积累量较单施氮肥的

有所提高［３４］。本研究中，紫云英２７０００ｋｇ／ｈｍ２＋纯
Ｎ１８０ｋｇ／ｈｍ２ 和紫云英 ４５０００ｋｇ／ｈｍ２ ＋纯 Ｎ
１８０ｋｇ／ｈｍ２的成熟期氮素积累量较常规施氮处理
有所提高，这与前人的结果一致。但各施肥处理成

熟期穗的含氮量低于常规施氮处理，可能是因为紫

云英配施氮肥主要是通过提高水稻干物质，从而提

高了氮素积累量。水稻氮肥利用率低是目前水稻

生产面临的重要问题，而且过量施用氮肥不利于水

稻对氮肥的吸收利用［３５－３６］。本研究中，紫云英可以

代替一部分氮肥，在保证水稻产量的同时提高氮肥

利用率，这与前人研究结果［３２，３７］类似。另外，紫云

英还田的处理氮素稻谷生产效率均较常规施肥处

理低，说明紫云英还田后，显著提高了早稻干物质

积累量，而多吸收的氮素没有增加早稻产量，这与

前人的研究结果［３８－４０］相似。董作珍等研究发现，通

过施肥水平提高水稻植株氮素积累量，其中更多的

氮素是被积累在水稻秸秆中［４１］。而本试验中，紫云

英还田的紫云英２７０００ｋｇ／ｈｍ２＋纯 Ｎ１２０ｋｇ／ｈｍ２

和紫云英 ３６０００ｋｇ／ｈｍ２＋纯 Ｎ９０ｋｇ／ｈｍ２的氮收
获指数均较常规施肥的高，说明紫云英还田有利于

氮素在籽粒中积累。

刘春增等在河南信阳进行了３年的定位试验，通
过对翻压紫云英配施减氮处理对土壤养分和产量的

比较分析显示，紫云英在还田量为２２５００ｋｇ／ｈｍ２的
情况下，化肥使用量可以减少到常规施用量的

４０％［４２］。周兴等在湖南省南县的４年大田定位试
验结果显示，紫云英还田量在２２５００ｋｇ／ｈｍ２的情
况下，减少化肥用量２０％和４０％对水稻增产的效果
分别为 ２．３７％、３３４％［４３］。本试验中，紫云英

２７０００ｋｇ／ｈｍ２ ＋纯 Ｎ１２０ｋｇ／ｈｍ２ 对早稻增产

２５４％，而紫云英 ３６０００ｋｇ／ｈｍ２＋纯 Ｎ９０ｋｇ／ｈｍ２

和紫云英 ４５０００ｋｇ／ｈｍ２＋纯 Ｎ６０ｋｇ／ｈｍ２分别造
成早稻减产０７１％、７．４３％。各试验处理的土壤有
效养分含量均有提高的趋势，其中碱解氮、速效钾

和有机质含量及土壤 ｐＨ值较对照处理平均提高
４３９％、４９９％、６．９１％和 １．４７％。说明翻压紫云
英还田＋≥５０％氮肥，在氮素供应充足时，可以维持
土壤肥力且不减产，甚至有小幅增产［４４］，而当紫云

英还田＋＜５０％氮肥时，即使紫云英还田氮素总量
充足，也会造成水稻减产，说明紫云英还田的氮素

相对于化肥肥料，其氮素供应能力相对不足［４５］，进

一步说明紫云英可以作为氮肥补充氮源，但不宜作

为水稻氮源供应作物［４６］。

４　结论

紫云英２７０００ｋｇ／ｈｍ２＋纯 Ｎ１２０ｋｇ／ｈｍ２有提
高早稻产量的趋势，紫云英 ４５０００ｋｇ／ｈｍ２＋纯 Ｎ
６０ｋｇ／ｈｍ２处理的晚稻产量最高，从全年产量来看，
紫云英３６０００ｋｇ／ｈｍ２＋纯Ｎ９０ｋｇ／ｈｍ２处理最佳。
与常规施肥相比，翻压紫云英还田可以提高早稻中

后期干物质积累比例，提高植株氮素积累量和氮收

获指数。紫云英替代系数的变化表明，在早稻供氮

量充足的情况下，随着紫云英还田量在全部施肥量中

比例的增加，紫云英替代氮肥效应的能力逐渐减弱。

各处理的氮素减投比均小于１，即本试验中翻压紫云
英还田配施减量氮肥处理对早稻供氮量充足。

参考文献：

［１］翟孟源，徐新良，姜小三．我国长江中下游农业区冬闲田的遥感

监测分析［Ｊ］．地球信息科学学报，２０１２，１４（３）：３８９－３９７．
［２］关世怀，何勤红，杨长青．当前冬闲田利用状况调查与思考［Ｊ］．
农村经济与科技，２０１６，２７（７）：３７－３８．

［３］王　华，杨知建，李　果．我国南方双季稻区冬闲田种草模式探

讨［Ｊ］．作物研究，２０１４，２８（２）：２０１－２０３．
［４］陈中督．农作措施对双季稻田固碳减排效应与农户低碳技术采
纳行为研究［Ｄ］．北京：中国农业大学，２０１７：１－１０．

［５］张颖睿，黄国勤．安福县冬闲田开发利用调研报告 ［Ｍ］．北京：

中国环境出版社，２０１７：２０３－２１２．

—６７— 江苏农业科学　２０２１年第４９卷第７期



［６］苏启陶，钱晨晨，黄国勤．金溪县冬闲田开发利用调研报告［Ｍ］．

北京：中国环境出版社，２０１７：２２２－２２８．

［７］金姝兰，侯立春，徐　磊．长江中下游地区耕地复种指数变化与

国家粮食安全［Ｊ］．中国农学通报，２０１１，２７（１７）：２０８－２１２．

［８］ＯｈｂａＳＹ，ＭａｔｓｕｏＴ，ＴａｋａｇｉＭ．Ｍｏｓｑｕｉｔｏｅｓａｎｄｏｔｈｅｒａｑｕａｔｉｃｉｎｓｅｃｔｓ

ｉｎｆａｌｌｏｗｆｉｅｌｄｂｉｏｔｏｐｅｓａｎｄｒｉｃｅｐａｄｄｙｆｉｅｌｄｓ［Ｊ］．Ｍｅｄｉｃａｌａｎｄ

ＶｅｔｅｒｉｎａｒｙＥｎｔｏｍｏｌｏｇｙ，２０１３，２７（１）：９６－１０３．

［９］王志强，王　海，黄国勤．都昌县冬季农业开发利用调研报告

［Ｊ］．农学学报，２０１６，６（８）：７０－７４．

［１０］刘海东，唐湘如，赵　烈，等．不同施肥深度对直播水稻氮素积

累与转移的影响［Ｊ］．华北农学报，２０１６，３１（５）：２１６－２２１．

［１１］赵宏伟，沙汉景．我国稻田氮肥利用率的研究进展［Ｊ］．东北农

业大学学报，２０１４，４５（２）：１１６－１２２．

［１２］ＲｏｅｌｃｋｅＭ，ＨａｎＹ，ＳｃｈｌｅｅｆＫ Ｈ，ｅｔａｌ．Ｒｅｃｅｎｔｔｒｅｎｄｓａｎｄ

ｒｅｃｏｍｍｅｎｄａｔｉｏｎｓｆｏｒｎｉｔｒｏｇｅｎｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎｉｎｉｎｔｅｎｓｉｖｅａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅｉｎ

ＥａｓｔｅｒｎＣｈｉｎａ［Ｊ］．Ｐｅｄｏｓｐｈｅｒｅ，２００４，１４（４）：４４９－４６０．

［１３］艾玉春，董　月，汪吉东，等．水稻产量主要养分限制因子及养分

运筹应对技术研究［Ｊ］．江苏农业学报，２０１５，３１（３）：５５８－５６３．

［１４］曾祥明，韩宝吉，徐芳森，等．不同基础地力土壤优化施肥对水

稻产量和氮肥利用率的影响［Ｊ］．中国农业科学，２０１２，４５

（１４）：２８８６－２８９４．

［１５］沈静文．农业部正式启动２０２０年化肥、农药使用量零增长行动

［Ｊ］．农药市场信息，２０１５（７）：１１．

［１６］卢　松．到２０２０年实现化肥零增长［Ｎ］．河南日报，２０１５－

０４－０４（３）．

［１７］袁??，刘　勤，张少磊．太湖地区稻田土壤冬绿肥固氮特性研

究［Ｊ］．土壤通报，２０１０，４１（５）：１１１５－１１１９．

［１８］胡安永，刘　勤，孙　星，等．太湖地区不同轮作模式下的稻田氮

素平衡研究［Ｊ］．中国生态农业学报，２０１４，２２（５）：５０９－５１５．

［１９］周春火，潘晓华，吴建富，等．不同复种方式对早稻产量和氮素吸

收利用的影响［Ｊ］．江西农业大学学报，２０１３，３５（１）：１３－１７，３２．

［２０］ＭｏｈａｎｔｙＳ，ＮａｙａｋＡＫ，ＫｕｍａｒＡ，ｅｔａｌ．ＣａｒｂｏｎａｎｄＮｉｔｒｏｇｅｎ

ｍｉｎｅｒａｌｉｚａｔｉｏｎｋｉｎｅｔｉｃｓｉｎｓｏｉｌｏｆｒｉｃｅ－ｒｉｃｅｓｙｓｔｅｍｕｎｄｅｒｌｏｎｇｔｅｒｍ

ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｏｆｃｈｅｍｉｃａｌｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒｓａｎｄｆａｒｍｙａｒｄｍａｎｕｒｅ［Ｊ］．

ＥｕｒｏｐｅａｎＪｏｕｒｎａｌｏｆＳｏｉｌＢｉｏｌｏｇｙ，２０１３，５８（４）：１１３－１２１．

［２１］杨滨娟，黄国勤，陈洪俊，等．利于水稻氮素吸收的绿肥翻压量

和施氮水平研究［Ｊ］．植物营养与肥料学报，２０１６，２２（５）：

１１８７－１１９５．　

［２２］高菊生，曹卫东，李本荣，等．充分利用冬闲稻田大力发展绿肥

生产［Ｊ］．耕作与栽培，２００９（２）：１－２，１２．

［２３］张颖睿，杨滨娟，黄国勤．紫云英翻压量与不同施氮量对水稻生长

和氮素吸收利用的影响［Ｊ］．生态学杂志，２０１８，３７（２）：４３０－４３７．

［２４］鲍士旦．土壤农化分析［Ｍ］．北京：中国农业出版社，２０００：２３．

［２５］钱晨晨．紫云英翻压还田与氮肥配施对水稻生长、稻田重金属

含量及养分平衡的影响［Ｄ］．南昌：江西农业大学，２０１７．

［２６］薛正平．精准农业变量施肥技术及其环境经济效益［Ｄ］．南

京：南京农业大学，２００７．

［２７］杨滨娟．冬种绿肥与稻草还田对农田生态系统生产力及土壤环

境的影响［Ｄ］．南昌：江西农业大学，２０１４：１６－１９．

［２８］赵　琦．水稻氮肥利用效率的研究进展［Ｊ］．中国稻米，２０１６，

２２（６）：１５－１９．

［２９］张立进，杨滨娟，黄国勤，等．绿肥轮作对早稻生长动态及氮素

吸收利用的影响［Ｊ］．农业科学与技术（英文版），２０１５，３０（５）：

９６２－９６７．

［３０］孙　晓，尹皓婵，张占田，等．海藻提取物对水稻产量及养分利

用的影响［Ｊ］．江苏农业科学，２０２０，４８（１６）：１００－１０３．

［３１］钱晨晨，王淑彬，杨滨娟，等．紫云英与氮肥配施对早稻干物质

生产及氮素吸收利用的影响［Ｊ］．中国生态农业学报，２０１７，２５

（４）：５６３－５７１．

［３２］廖育林，鲁艳红，谢　坚，等．紫云英配施控释氮肥对早稻产量

及氮素吸收利用的影响［Ｊ］．水土保持学报，２０１５，２９（３）：

１９０－１９５，２０１．

［３３］王建红，曹　凯，张　贤．紫云英还田配施化肥对单季晚稻养分

利用和产量的影响［Ｊ］．土壤学报，２０１４，５１（４）：８８８－８９６．

［３４］鲁艳红，廖育林，聂　军，等．紫云英与尿素或控释尿素配施对

双季稻产量及氮钾利用率的影响［Ｊ］．植物营养与肥料学报，

２０１７，２３（２）：３６０－３６８．

［３５］彭耀林，朱俊英，唐建军，等．有机无机肥长期配施对水稻产量

及干物质生产特性的影响［Ｊ］．江西农业大学学报，２００４，２６

（４）：４８５－４９０．

［３６］侯云鹏，韩立国，孔丽丽，等．不同施氮水平下水稻的养分吸收、

转运及土壤氮素平衡［Ｊ］．植物营养与肥料学报，２０１５，２１（４）：

８３６－８４５．

［３７］马艳芹，钱晨晨，邓丽萍，等．紫云英配施氮肥对双季稻产量、干

物质量及氮素吸收利用的影响［Ｊ］．核农学报，２０１７，３１（１２）：

２３９９－２４０７．

［３８］刘红江，郭　智，郑建初，等．太湖地区氮肥减量对水稻产量和

氮素流失的影响［Ｊ］．生态学杂志，２０１７，３６（３）：７１３－７１８．

［３９］王伟妮，鲁剑巍，何予卿，等．氮、磷、钾肥对水稻产量、品质及养

分吸收利用的影响［Ｊ］．中国水稻科学，２０１１，２５（６）：６４５－６５３．

［４０］姚　雄，李经勇，文　明，等．川东南冬水田单季籼稻高效施氮

技术分析［Ｊ］．云南农业大学学报（自然科学版），２０１６，３１（１）：

１４１－１４７．

［４１］董作珍，吴良欢，柴　婕，等．不同氮磷钾处理对中浙优 １号水

稻产量、品质、养分吸收利用及经济效益的影响［Ｊ］．中国水稻

科学，２０１５（４）：３９９－４０７．

［４２］刘春增，刘小粉，李本银，等．紫云英配施不同用量化肥对土壤

养分、团聚性及水稻产量的影响［Ｊ］．土壤通报，２０１３，４４（２）：

４０９－４１３．

［４３］周　兴，谢　坚，寥育林，等．基于紫云英利用的化肥施用方式

对水稻产量和土壤碳氮含量的影响［Ｊ］．湖南农业大学学报

（自然科学版），２０１３，３９（２）：１８８－１９３．

［４４］ＺｈａｏＸ，ＷａｎｇＳＱ，ＸｉｎｇＧＸ．Ｍａｉｎｔａｉｎｉｎｇｒｉｃｅｙｉｅｌｄａｎｄｒｅｄｕｃｉｎｇ

Ｎｐｏｌｌｕｔｉｏｎｂｙｓｕｂｓｔｉｔｕｔｉｎｇｗｉｎｔｅｒｌｅｇｕｍｅｆｏｒｗｈｅａｔｉｎａｈｅａｖｉｌｙ－

ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｄｒｉｃｅ－ｂａｓｅｄｃｒｏｐｐｉｎｇｓｙｓｔｅｍｏｆＳｏｕｔｈｅａｓｔＣｈｉｎａ［Ｊ］．

ＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅＥｃｏｓｙｓｔｅｍｓ＆Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ，２０１５，２０２：７９－８９．

［４５］Ｔｉｒｏｌ－ＰａｄｒｅＡ，ＬａｄｈａＪＫ，ＲｅｇｍｉＡＰ，ｅｔａｌ．Ｏｒｇａｎｉｃａｍｅｎｄｍｅｎｔ

ａｆｆｅｃｔｓｏｉｌｐａｒａｍｅｔｅｒｓｉｎｔｗｏｌｏｎｇ－ｔｅｒｍｒｉｃｅ－ｗｈｅａｔｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔｓ

［Ｊ］．ＳｏｉｌＳｃｉｅｎｃｅＳｏｃｉｅｔｙｏｆＡｍｅｒｉｃａＪｏｕｒｎａｌ，２００７，７１（２）：４４２－４５２．

［４６］ＤａｗｅＤ，ＤｏｂｅｒｍａｎｎＡ，ＬａｄｈａＪＫ，ｅｔａｌ．Ｄｏｏｒｇａｎｉｃａｍｅｎｄｍｅｎｔｓ

ｉｍｐｒｏｖｅｙｉｅｌｄｔｒｅｎｄｓａｎｄｐｒｏｆｉｔａｂｉｌｉｔｙｉｎｉｎｔｅｎｓｉｖｅｒｉｃｅｓｙｓｔｅｍｓ？

［Ｊ］．ＦｉｅｌｄＣｒｏｐｓＲｅｓｅａｒｃｈ，２００３，８３（２）：１９１－２１３．
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李志博，徐建伟，张小均，等．基于快速叶绿素荧光鉴定北疆不同时代主栽棉花品种的耐冷性［Ｊ］．江苏农业科学，２０２１，４９（７）：７８－８８．

ｄｏｉ：１０．１５８８９／ｊ．ｉｓｓｎ．１００２－１３０２．２０２１．０７．０１３

基于快速叶绿素荧光鉴定北疆不同时代

主栽棉花品种的耐冷性

李志博，徐建伟，张小均，钟信念，闫　臣，魏亦农
（石河子大学农学院／新疆生产建设兵团绿洲生态农业重点实验室，新疆石河子８３２００３）

　　摘要：为筛选棉花耐冷资源，建立棉花耐冷性鉴定评价方法，基于快速叶绿素荧光分析技术，采用冷害因子指数结
合模糊隶属函数法对北疆不同时代的代表棉花品种在不同生育期的耐冷性进行了鉴定评价，筛选棉花耐冷性的关键

快速叶绿素荧光参数。结果表明，随低温胁迫时间的延长，不同生育期棉花功能叶片的 Ｆｖ／Ｆｍ、Ｆｖ／Ｆｏ、ＥＴｏ／ＡＢＳ、

ＲＣ／ＣＳｏ、ＰＩＡＢＳ呈逐渐下降趋势，而Ｆｏ／Ｆｍ、ＡＢＳ／ＲＣ、ＤＩｏ／ＲＣ呈上升趋势，且相同胁迫时间下吐絮期的荧光值跟其他生

育期都有明显差别。同一棉花品种在不同生育期的耐冷性鉴定分级结果不完全相同，全生育期耐冷性达到高抗的有

新陆早１９号、新陆早３３号和新陆早４５号，不抗的为新陆早２３号。随时代更替，北疆棉花品种耐冷性呈先升后降的
趋势，但耐冷性好于其他棉区材料。棉花盛蕾期的耐冷性对全生育期的耐冷性影响最大。除了花铃期，其他生育期的

Ｆｏ／Ｆｍ耐冷因子指数对棉花的耐冷性都具有较大的直接和间接作用，可作为棉花耐冷性鉴定的关键因子。本研究探

讨了快速叶绿素荧光技术在棉花耐冷性鉴定上的应用，评价了北疆不同时代主栽棉花不同生育期的耐冷性，建立了不

同生育期棉花耐冷性鉴定的线性回归模型。

　　关键词：棉花；快速叶绿素荧光；耐冷性；生育期；北疆
　　中图分类号：Ｓ５６２．０１；Ｑ９４５．７８　　文献标志码：Ａ　　文章编号：１００２－１３０２（２０２１）０７－００７８－１１

收稿日期：２０２０－０６－１８

基金项目：国家自然科学基金（编号：３１５６００７４）；石河子大学动植物

培育专项（编号：ＹＺＺＸ２０１６０２）；新疆生产建设兵团绿洲生态农业

重点实验室开放课题（编号：２０１９０２）。

作者简介：李志博（１９７８
"

），男，甘肃镇原人，博士，高级实验师，主

要从事棉花抗逆生理及分子生物学机制及新品种选育研究。

Ｅ－ｍａｉｌ：ｌｚｂ＿ｏｅａ＠ｓｈｚｕ．ｅｄｕ．ｃｎ。

通信作者：魏亦农，教授，主要从事棉花遗传育种研究。Ｅ－ｍａｉｌ：

ｗｅｉｙｉｎｏｎｇ＠１６３．ｃｏｍ。

　　低温是影响植物地域分布、生长发育、产量和
品质的基本因素［１－３］。棉花属冷敏感性作物，低温

冷害是影响棉花生产的最主要灾害。北疆棉区作

为新疆棉花生产的一个重要分支，在我国棉花可持

续发展中具有重要地位［４］，但该区位于天山北坡海

拔４００ｍ以下，积温低、无霜期短，属典型的早熟或
极早熟棉区，容易受到倒春寒和早霜的影响［４－５］，导

致棉花种子萌发力降低［６－８］，幼苗抗冷性变弱［７－９］，

生育期延迟［５，１０］，产量下降［１０－１１］以及品质变差

等［１２－１３］，因此，北疆棉花的早熟性和幼苗期等生育

早期的耐冷性鉴定、生理机制等方面得到了早期研

究者们的普遍关注［６－９，１４］。近年来，随着全球气候

变暖，极端气候类型增加，中后期棉花遭受低温冷

害的频率增加，北疆棉花早熟性有所降低［１５］，潜在

地增大了该区棉花受低温冷害的风险。鉴定北疆

棉花不同生育时期的耐冷性，了解棉花品种的耐冷

性演替规律，对建立棉花耐冷性鉴定方法、探索棉

花耐冷机制、确定北疆棉花育种目标等具有重要

意义。

叶绿素荧光分析技术是一种基于光合作用理

论的探测植物光合生理状况及外界因子影响的活

体测定和诊断技术，能“内在性”反映叶片光合作用

过程中光系统对光能的吸收、传递、耗散、分配等过

程［１６］，在植物的光合作用机制［１６］和抗逆生理［１７－１９］

研究上得到了大量应用，其参数常作为逆境条件下

植物抗逆反应的指标之一。基于生物膜能量流动

为基础的快速荧光诱导动力学因其获得数据量大、

仪器便于携带且操作简便等特点［２０］，近年来越来越

多地被应用于植物抗逆性鉴定［１７－１９，２１］、植物生

理［１９］、遗传育种［２１－２３］等领域。本研究拟以快速叶

绿素荧光诱导动力学测定为基础，对北疆棉区不同

世代的代表性棉花在不同生育时期的耐冷性进行

鉴定评价，期望筛选耐冷型棉花资源，建立棉花耐
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冷性鉴定评价的快速荧光动力学方法。

１　材料与方法

１．１　材料
参试材料２８份，其中２４份为北疆棉区不同时

代选育、种植的代表性品种；３份引自中国农业科学
院棉花种质资源中心，苗期耐冷性比较突出；１份为
新疆南疆棉区主栽的中熟棉花品种。材料均由石

河子大学棉花研究所收集和保存，材料基本信息见

表１。

表１　试验材料基本信息

文中编号 材料名称　　 审定年度 选（引）育单位（人）

ＭＨ１ 新陆早７号 １９９７ 新疆石河子棉花研究所

ＭＨ２ 新陆早８号 １９９７ 新疆石河子棉花研究所

ＭＨ３ 新陆早１０号 １９９９ 新疆石河子棉花研究所

ＭＨ４ 新陆早１３号 ２００２ 新疆生产建设兵团农七师农业科学研究所

ＭＨ５ 新陆早１９号 ２００４ 新疆石河子棉花研究所

ＭＨ６ 新陆早２１号 ２００５ 石河子富依德科技有限公司

ＭＨ７ 新陆早２３号 ２００５ 新疆锦棉种业有限责任公司

ＭＨ８ 新陆早２４号 ２００５ 新疆康地种业科技股份有限公司

ＭＨ９ 新陆早２５号 ２００６ 新疆生产建设兵团农七师农业科学研究所

ＭＨ１０ 新陆早２６号 ２００６ 新疆天合种业有限责任公司

ＭＨ１１ 新陆早３３号 ２００７ 新疆农垦科学院棉花研究所

ＭＨ１２ 新陆早３５号 ２００７ 新疆生产建设兵团农七师农业科学研究所

ＭＨ１３ 新陆早３６号 ２００７ 新疆石河子棉花研究所

ＭＨ１４ 新陆早４１号 ２００９ 新疆富全新科种业有限责任公司

ＭＨ１５ 新陆早４２号 ２００９ 新疆农垦科学院棉花研究所

ＭＨ１６ 新陆早４５号 ２０１０ 新疆农垦科学院棉花研究所／新疆西部种业有限公司

ＭＨ１７ 新陆早４６号 ２０１０ 新疆石河子棉花研究所／石河子庄稼汉公司

ＭＨ１８ 新陆早４８号 ２０１０ 新疆惠远农业科技发展有限公司

ＭＨ１９ 新陆早５０号 ２０１１ 新疆农业科学院经济作物研究所

ＭＨ２０ 新陆早５４号 ２０１２ 新疆金宏祥高科农业股份公司

ＭＨ２１ 新陆早６０号 ２０１３ 新疆农垦科学院棉花研究所

ＭＨ２２ 新陆早６１号 ２０１３ 新疆承天种业科技股份有限公司

ＭＨ２３ 新陆早６６号 ２０１４ 新疆金丰源种业股份有限公司

ＭＨ２４ 新陆早７４号 ２０１７ 新疆石河子农业科学研究院

ＭＨ２５ 中棉所３５号 １９９９ 中国农业科学院棉花研究所

ＭＨ２６ 中Ｊ９６４５ ２０１７ 中国农业科学院棉花研究所

ＭＨ２７ 中ＪＸ４ ２０１７ 中国农业科学院棉花研究所

ＭＨ２８ 新陆中２６号 ２００６ 新疆巴州富全新科种业有限责任公司

１．２　方法
１．２．１　试验设计　各参试棉花材料种子于２０１９年
４月２０日人工点播于石河子大学棉花研究所专用
育种大田。栽培模式为覆膜高密度膜下滴灌，宽窄

行种植，行距３０ｃｍ＋６０ｃｍ＋３０ｃｍ，株距 １０ｃｍ。
每膜种植 ４小行，１膜为 １小区，小区长 ８ｍ、宽
１．５ｍ。每材料种植１小区，管理方式同常规大田。

分别于苗期、盛蕾期、花铃期、吐絮期在每个材

料种植小区中段选不缺苗且生长一致的连续７株棉
株，带叶柄剪取功能叶用自封袋密封放在专用取样

盒中带回实验室，在ＲＺＸ型人工智能气候箱中进行
６ｄ的４℃低温处理。
１．２．２　快速叶绿素荧光参数测定　用英国
Ｈａｎｓａｔｅｃｈ公司的植物效率仪（ＰＥＡ）每天测定各棉
花材料低温处理（０ｄ为处理前）的快速叶绿素荧光
参数，测定前叶片暗适应２０ｍｉｎ。仪器设置激发光
强３５００μｍｏｌ／（ｍ２·ｓ）。最大光化学效率（Ｆｖ／
Ｆｍ）、用于热耗散的量子比率（ｔ＝０时）（Ｆｏ／Ｆｍ）、单
位面积吸收的光能（ｔ＝０时）（ＡＢＳ／ＣＳｏ）、单位反映
中心吸收的光能（ＡＢＳ／ＲＣ）、单位反应中心耗散的
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能量（ｔ＝０时）（ＤＩｏ／ＲＣ）、单位反应中心捕获的用
于还原ＱＡ的能量（ｔ＝０时）（ＴＲＯ／ＲＣ）、单位反应
中心捕获的用于电子传递的能量（ｔ＝０时）（ＥＴｏ／
ＲＣ）及以吸收光能为基础的性能指数 ＰＩＡＢＳ等参数
由仪器自动测定读出，用于计算电子传递的量子产

额（ｔ＝０时）［ＥＴｏ／ＡＢＳ＝（ＥＴｏ／ＲＣ）／（ＡＢＳ／ＲＣ）］、
单位面积内反应中心的数量（ｔ＝０时）［ＲＣ／ＣＳｏ＝
（ＡＢＳ／ＣＳｏ）／（ＡＢＳ／ＲＣ）］

［２４］。

１．２．３　耐冷因子指数计算及耐冷性鉴定　参考
Ｓｔｒａｕｓｓ等［２４］和李志博等［２３］的鉴定方法并略有改动

计算快速叶绿素荧光参数耐冷因子指数（ＣＦＩ）：
ＣＦＩ＝∑Ｗｐ·ＬＯＧＲｐ（ＣＦＰ），Ｗｐ指不同处理时期的
权重系数，Ｒｐ（ＣＦＰ）指不同处理时期相对叶绿素荧
光参数，为该处理时期相应时间（ｄ）的相对荧光参
数的平均值。本试验分为３个胁迫处理时期，其中
第１天和第２天为短期处理，第３天和第４天为中
期处理，第５天和第６天为长期处理，各处理时期的
权重系数依次为１、３、５。

用模糊隶属函数法鉴定评价参试材料的耐冷性。

模糊隶属函数公式为 Ｙ（ｕ）＝（Ｙ－Ｙｍｉｎ）／（Ｙｍａｘ－
Ｙｍｉｎ），与棉花耐冷性负相关用反隶属函数公式：
Ｙ（ｕ）＝１－（Ｙ－Ｙｍｉｎ）／（Ｙｍａｘ－Ｙｍｉｎ）中。公式中，Ｙ
指不同参试材料的耐冷因子指数值，Ｙｍａｘ指所有参
试材料中耐冷因子指数最大值，Ｙｍｉｎ指所有参试材
料中耐冷因子指数最小值。棉花耐冷性分级参考

付凤玲等的标准［２５］略有修改：≥０．７５为高抗，
０．６１～０．７４为抗，０．４６～０．６０为中抗，０．３１～０．４５
为弱抗，≤ ０．３０为不抗。某一荧光参数下的耐冷
性为该荧光参数耐冷因子指数隶属值，不同生育期

棉花的耐冷性为该生育期各荧光参数耐冷因子指

数隶属值的平均值，全生育期棉花耐冷性为各生育

期棉花耐冷性的平均值。

１．２．４　数据处理与分析　用 ＳＰＳＳ１３．０对测试数
据进行统计分析，用 ＳＩＧＭＡＰＬＯＴ１２．５进行制图。
分析和作图数据均为平均值±标准误。

２　结果与分析

２．１　不同生育期胁迫时间对棉花主要快速荧光参
数的影响

由图１可见，随着胁迫时间的延长，各生育期棉
花叶片的 Ｆｖ／Ｆｍ、Ｆｖ／Ｆｏ、ＥＴｏ／ＡＢＳ、ＲＣ／ＣＳｏ、ＰＩＡＢＳ均
呈明显下降变化趋势，且同一胁迫时间下，幼苗期、

盛蕾期和花铃期间各荧光参数值差异不大，而吐絮

期的各荧光参数值都低于其他３个生育期，尤其胁
迫第３天起，差异更加明显。不同生育期棉花叶片
的ＡＢＳ／ＲＣ、ＤＩｏ／ＲＣ随胁迫时间明显上升，且吐絮
期的上升幅度大于其他生育期。不同生育期棉花

叶片的ＴＲＯ／ＲＣ、ＥＴｏ／ＲＣ随胁迫时间呈先上升后下
降的趋势，且苗期的下降时间较晚，幅度较小。

２．２　不同生育期各棉花的耐冷因子指数及耐冷性
评价

根据不同生育期棉花主要荧光参数随胁迫时

间的响应趋势，选择了受胁迫时间影响且变化规律

明显的荧光参数计算其耐冷因子指数，以耐冷因子

指数为参数鉴定了各个棉花材料在该参数下的耐

冷性及整个生育期的耐冷性。可以看出，同一生育

期不同材料的耐冷性具有明显差异，且同一材料不

同荧光参数评价的耐冷性分级结果不完全相同。

苗期（表 ２）：中棉所 ３６号（ＭＨ２５）和中 ＪＸ４
（ＭＨ２７）８个耐冷因子指数隶属值的鉴定结果均为
高抗，新陆早 ５４号（ＭＨ２０）除了 ＡＢＳ／ＲＣ和 ＲＣ／
ＣＳｏ隶属值的鉴定结果为抗、新陆早６６号（ＭＨ２３）
除了Ｆｏ／Ｆｍ和ＥＴｏ／ＡＢＳ鉴定为抗外，其余指标的鉴
定结果均为高抗；而新陆早７号（ＭＨ１）和新陆早２４
号（ＭＨ８）８个耐冷因子指数隶属值的鉴定结果均为
不抗，新陆早２３号（ＭＨ７）也有６个耐冷因子指数
隶属值的鉴定结果为不抗。

　　盛蕾期（表３）：新陆早７号（ＭＨ１）、新陆早８号
（ＭＨ２）、新陆早１９号（ＭＨ５）、新陆早２１号（ＭＨ６）、
新陆早２６号（ＭＨ１０）、新陆早３５号（ＭＨ１２）、新陆
早７４号（ＭＨ２４）和新陆中２６号（ＭＨ２８）的８个冷
害因子指数的隶属值鉴定结果均为高抗，新陆早２４
号（ＭＨ８）和新陆早２５号（ＭＨ９）有６个冷害因子指
数的隶属值鉴定结果为高抗；但新陆早 ２３号
（ＭＨ７）、新陆早 ４２号（ＭＨ１５）和新陆早 ５０号
（ＭＨ１９）有６个耐冷因子指数隶属值的鉴定结果为
不抗。

　　花铃期（表４）：新陆早２４号（ＭＨ８）、新陆早３６
号（ＭＨ１３）和新陆早４５号（ＭＨ１６）的８个耐冷因子
指数的鉴定结果均为高抗，新陆早１３号（ＭＨ１４）和
新陆早１９号（ＭＨ５）有７个耐冷因子指数的鉴定结
果为高抗、１个鉴定结果为抗；而新陆早 ５４号
（ＭＨ２０）、中棉所３６号（ＭＨ２５）的８个耐冷因子指
数鉴定结果均为不抗。

　　吐絮期（表５）：新陆早１９号（ＭＨ５）、新陆早７
号（ＭＨ１）和新陆早６０号（ＭＨ２１）分别有３～４个耐
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表２　苗期各棉花主要荧光参数耐冷因子指数及耐冷性鉴定

品种 Ｆｖ／Ｆｍ Ｆｏ／Ｆｍ Ｆｖ／Ｆｏ ＥＴｏ／ＡＢＳ ＡＢＳ／ＲＣ ＤＩｏ／ＲＣ ＲＣ／ＣＳｏ ＰＩＡＢＳ 综合耐冷性隶属值

ＭＨ１ －１．０８６ ２．１７０ －３．０９９ －１．８２３ ２．２３５ ４．４６６ －１．４８６ －６．９３２ ０．１７３

ＭＨ２ －０．８７０ １．９００ －２．７２１ －１．３７１ １．９２１ ３．８４６ －１．４５１ －６．１７５ ０．３９８

ＭＨ３ －０．７３６ １．９３０ －２．６１７ －１．０４８ ２．０５１ ４．００４ －１．４０３ －５．７１２ ０．４６１

ＭＨ４ －０．７５４ １．９３１ －２．６３５ －１．２４１ １．６１０ ３．５７８ －１．１７０ －５．８３９ ０．５０９

ＭＨ５ －０．８０３ １．９９５ －２．６６９ －１．３０９ １．９０６ ３．９７３ －１．３２８ －５．８９２ ０．４２６

ＭＨ６ －０．６６９ １．７１１ －２．３０７ －０．６７７ ２．１９５ ３．９３５ －１．７９６ －４．３７９ ０．５６３

ＭＨ７ －０．９３４ ２．３９０ －２．８９４ －１．７４４ １．９０９ ４．５８９ －１．１６１ －６．３７１ ０．２６８

ＭＨ８ －０．９６１ ２．３７３ －３．３００ －１．３６２ ２．５６０ ４．９５２ －２．０２５ －７．０５５ ０．１０４

ＭＨ９ －０．７１１ １．９０８ －２．５５１ －０．９５８ １．８０３ ３．７２９ －１．４２１ －５．１６０ ０．５３４

ＭＨ１０ －０．８２２ ２．１８０ －２．８６４ －１．２７８ ２．３８４ ４．６６１ －１．８５９ －６．１０３ ０．２６６

ＭＨ１１ －０．５５０ １．６４７ －２．１５３ －０．６６５ １．７９２ ３．４６３ －１．４０３ －４．２８８ ０．６９５

ＭＨ１２ －０．６３８ １．８３１ －２．３５７ －０．９２６ １．９０４ ３．７６１ －１．５０３ －４．９９２ ０．５６１

ＭＨ１３ －０．７７２ ２．０８３ －２．５６４ －１．２６７ １．７５２ ３．９２９ －１．２４１ －５．２０２ ０．４８１

ＭＨ１４ －０．６１９ １．８６５ －２．２６８ －０．９２８ １．６９０ ３．６０７ －１．１５５ －４．５２５ ０．６４０

ＭＨ１５ －０．６２２ １．８３０ －２．３５３ －０．８５６ １．８８２ ３．７３４ －１．２０６ －４．８１１ ０．６０７

ＭＨ１６ －０．６００ １．８０７ －２．２２０ －０．８５４ １．６８２ ３．５４２ －１．２９７ －４．４９９ ０．６５２

ＭＨ１７ －０．７１８ ２．０４２ －２．４６５ －０．９６６ ２．０８３ ４．２４９ －１．３９２ －４．７９８ ０．４９２

ＭＨ１８ －０．７８７ ２．１５７ －２．７０９ －１．４０４ ２．０２３ ４．２８７ －１．３４５ －６．０８９ ０．３６６

ＭＨ１９ －０．５７５ １．５６９ －２．１３４ －０．５９７ １．９２１ ３．４９４ －１．４９５ －４．１１１ ０．６９４

ＭＨ２０ －０．４６５ １．４３１ －１．８６２ －０．４９９ １．７２１ ３．１６２ －１．４０６ －３．６６１ ０．８１４

ＭＨ２１ －０．９９５ ２．４３０ －３．３３３ －１．１６１ ２．５５１ ５．０１７ －２．２９８ －６．２２３ ０．１１４

ＭＨ２２ －０．５８１ １．６４１ －２．１９３ －０．７５７ １．８６８ ３．５２７ －１．５２３ －４．５８２ ０．６４８

ＭＨ２３ －０．５４８ １．６５９ －１．９１０ －１．０１６ １．１３１ ２．９３０ －０．８６７ －４．３９０ ０．７９８

ＭＨ２４ －０．８３８ ２．１２０ －２．３８５ －１．６１１ ２．１０２ ４．７８６ －１．９２４ －４．９０４ ０．３２５

ＭＨ２５ －０．３７０ １．２４２ －１．５９６ －０．５８８ １．３７０ ２．６２５ －１．０５８ －３．７０３ ０．９４４

ＭＨ２６ －０．９６８ ２．１３９ －２．５８２ －１．７４０ １．６９５ ４．０６０ －０．９８７ －５．４４４ ０．４０３

ＭＨ２７ －０．４２４ １．３５１ －１．６３５ －０．７５９ １．０７１ ２．４５７ －０．８７９ －３．９１６ ０．９４２

ＭＨ２８ －０．４８０ １．４６１ －１．８８０ －０．９３９ ０．９９５ ２．４８７ －０．７８９ －４．２２１ ０．８８７

冷因子指数值在２８个材料中达到最值，其他耐冷因
子指数值在所有材料中的位次也十分靠前，耐冷性

综合隶属值鉴定结果为高抗；新陆早 ３３号
（ＭＨ１１）、新陆早 ３５号（ＭＨ１２）、新陆早 ５４号
（ＭＨ２０）和新陆早７４号（ＭＨ２４）尽管没有耐冷因子
指数位于最值，但几乎所有的耐冷因子指数位次都

平均靠前，耐冷性隶属值综合鉴定结果也为高抗。

新陆早１０号（ＭＨ３）、新陆早４８号（ＭＨ１８）、中棉所
３６号（ＭＨ２５）和中 ＪＸ４（ＭＨ２７）的耐冷性隶属值综
合鉴定结果为不抗。

　　从不同生育期的耐冷性鉴定结果来看，同一棉
花在不同生育期的耐冷性分级结果不同，有时甚至

会有很大的差别，如新陆早７号在盛蕾期和吐絮期
的耐冷性鉴定结果为高抗，而幼苗期的鉴定结果为

不抗，花铃期的鉴定结果为抗；中ＪＸ４在幼苗期和盛
蕾期的耐冷性鉴定结果为高抗，而花铃期和吐絮期

的鉴定结果为不抗。不同生育期参试棉花材料的

耐冷性鉴定分级的比例有所差别，其中抗性（高抗、

抗）为盛蕾期 ＞吐絮期 ＞苗期 ＝花铃期，其比例依
次为 ６７．８６％、４６．４３％、３９．２９％、３９．２９％，而不抗
为花铃期＞幼苗期＞吐絮期 ＞盛蕾期，其比例依次
为２１．４３％、１７．８６％、１４．２９％、１０．７１％。
２．３　不同生育期北疆不同时代棉花耐冷性演替变
化分析

以引进的苗期耐冷性强的棉花（ＭＨ２５、ＭＨ２６、
ＭＨ２７）为对照，对不同生育期北疆不同时代棉花的
耐冷性变化趋势进行了分析（图２）。可以看出，随
时代演替，北疆棉区选育的棉花品种在幼苗期、吐絮
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表３　盛蕾期各棉花主要荧光参数耐冷因子指数及耐冷性鉴定

品种 Ｆｖ／Ｆｍ Ｆｏ／Ｆｍ Ｆｖ／Ｆｏ ＥＴｏ／ＡＢＳ ＡＢＳ／ＲＣ ＤＩｏ／ＲＣ ＲＣ／ＣＳｏ ＰＩＡＢＳ 综合耐冷性隶属值

ＭＨ１ －０．４５３ １．３１７ －１．６４０ －１．２７７ ０．９９６ ２．３８２ －０．７７７ －４．４９６ ０．８３６

ＭＨ２ －０．４６３ １．２３５ －１．５０２ －１．３２９ ０．６５８ ２．００４ －０．３６４ －４．１８２ ０．８８０

ＭＨ３ －１．２１５ ２．５８６ －３．２７２ －２．５８６ １．３２５ ４．０６７ －０．８５２ －７．２５１ ０．５６２

ＭＨ４ －０．８１９ ２．０１１ －２．５３１ －１．９３３ １．０４９ ３．１３９ －０．６３７ －６．２０４ ０．７０２

ＭＨ５ －０．２０８ ０．６６０ －０．８４３ －０．７２４ ０．５８０ １．２４６ －０．４２０ －２．８００ ０．９９３

ＭＨ６ －０．３６１ １．１０３ －１．２５１ －１．１９６ ０．９２５ ２．１２５ －０．６４８ －４．１５０ ０．８８２

ＭＨ７ －１．９８３ ２．４４３ －２．７０２ －５．０７０ ４．７２２ ７．６５９ －３．６３７ －３．９６４ ０．２４４

ＭＨ８ －０．５６６ １．５７８ －１．９０５ －０．９３０ １．０３８ ２．６７５ －１．０１２ －３．５１０ ０．８２２

ＭＨ９ －０．４９７ １．４０６ －１．４８０ －１．３７８ １．０９４ ２．７１２ －０．８８７ －４．２４４ ０．８２２

ＭＨ１０ －０．２６０ ０．８０４ －０．９４０ －０．６９８ ０．６７５ １．５２５ －０．４６７ －２．７２６ ０．９７３

ＭＨ１１ －１．２８９ ２．５４２ －２．９９８ －２．１２０ １．７６６ ４．６４７ －１．１３０ －４．９３５ ０．５８５

ＭＨ１２ －０．５４１ １．４２５ －１．４８３ －１．２０６ ０．９３５ ２．５５７ －０．５９４ －３．３５０ ０．８５７

ＭＨ１３ －０．７２９ １．５１２ －２．０５２ －１．３７１ ０．６０７ ２．１５５ －０．５３１ －３．８９５ ０．８３３

ＭＨ１４ －１．７８０ ２．８４７ －４．１８３ －２．６１１ １．６５１ ４．７１９ －０．９２８ －６．７８７ ０．４７５

ＭＨ１５ －２．１４５ ３．５２９ －５．０２２ －４．２５５ ３．３０６ ７．５７７ －１．９５４ －９．９４８ ０．１５６

ＭＨ１６ －０．７０５ １．９１３ －２．２７２ －１．６７６ ０．９４７ ３．０２９ －０．６７８ －５．２９４ ０．７４６

ＭＨ１７ －０．５８６ １．４５８ －１．６５５ －０．８１１ １．１３０ ２．７６６ －０．７５３ －２．５７１ ０．８５７

ＭＨ１８ －１．２９８ ２．６９２ －３．０９１ －２．７８９ ２．１１９ ５．５２９ －０．９３４ －６．０３８ ０．５１７

ＭＨ１９ －２．３１１ ３．５７９ －５．４５７ －４．０７１ ２．８７１ ６．７５８ －１．８７８ －９．８３１ ０．１７１

ＭＨ２０ －１．６１８ ３．００５ －４．１３９ －２．７９６ １．６５９ ４．９８５ －１．１７７ －７．４９８ ０．４４６

ＭＨ２１ －１．０７６ ２．３０１ －２．８２６ －２．０６４ １．３１４ ３．９２５ －０．８４５ －４．７４０ ０．６５６

ＭＨ２２ －０．７８４ １．８３３ －２．３０８ －１．１６１ ０．８９４ ２．８４８ －０．７７０ －３．６１８ ０．７８９

ＭＨ２３ －０．５９０ １．２９２ －１．５２７ －１．２２１ ０．９０８ ２．４５０ －０．７５７ －３．０４６ ０．８６０

ＭＨ２４ －０．５２８ １．２２２ －１．５６７ －１．１０９ ０．７６３ ２．０３３ －０．７１２ －３．６２８ ０．８７３

ＭＨ２５ －１．１４５ ２．４７２ －２．７５４ －２．３４９ １．９７５ ５．２２２ －１．３２３ －５．２１１ ０．５６７

ＭＨ２６ －０．５３９ １．４４７ －１．７７５ －１．３６１ ０．９３５ ２．４４２ －０．６７５ －４．８２３ ０．８１８

ＭＨ２７ －０．６２６ １．６２３ －１．６６８ －１．５６７ １．０９４ ３．１２５ －０．５０９ －３．３３３ ０．８１６

ＭＨ２８ －０．４５６ １．２０６ －１．４０５ －１．１２４ ０．８１６ ２．１１３ －０．７４３ －３．６１８ ０．８７８

期的耐冷性逐步增强，盛蕾期逐步下降，而花铃期

表现为先上升后下降趋势。与对照相比，北疆棉花

早期（幼苗期、盛蕾期）的耐冷性低于对照，中后期

（花铃期、吐絮期）的耐冷性高于对照。全生育期来

看，北疆不同时代选育的棉花耐冷性呈先上升后下

降的趋势，但耐冷性好于对照。

２．４　不同生育期棉花耐冷快速荧光鉴定体系的
分析

２．４．１　不同生育期棉花耐冷性关系及棉花耐冷性
关键生育期分析　从表６看出，不同生育期棉花耐
冷性的隶属值之间两两呈差异不显著，表明同一棉

花品种在不同生育期的耐冷性关系不大，不同生育

期棉花的耐冷机制存在差异。但不同生育期棉花

的耐冷性对整个棉花生长发育过程中的耐冷性影

响不一样，盛蕾期、花铃期和吐絮期的耐冷性对整

个棉花全生育期的耐冷性有极显著影响，而苗期影

响不大，按影响大小依次为盛蕾期 ＞花铃期 ＞吐絮
期＞苗期。
２．４．２　不同生育期影响棉花耐冷性的关键荧光参
数分析　从表７看出，除了吐絮期的 ＲＣ／ＣＳｏ，其他
生育期的每一个指标因子的评价结果均与该生育

期棉花耐冷性的整体评价结果呈极显著正相关，表

明每个荧光指标因子间存在着密切的相互作用或

共同影响着棉花的耐冷性。

２．４．３　不同生育期影响棉花耐冷性的荧光参数耐
冷因子指数通径分析　为更好地了解荧光耐冷因
子指数之间的关系及其对棉花耐冷性的作用效应，

对耐冷因子指数进行了通径分析，从分析结果（表
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表４　花铃期各棉花主要荧光参数耐冷因子指数及耐冷性鉴定

品种 Ｆｖ／Ｆｍ Ｆｏ／Ｆｍ Ｆｖ／Ｆｏ ＥＴｏ／ＡＢＳ ＡＢＳ／ＲＣ ＤＩｏ／ＲＣ ＲＣ／ＣＳｏ ＰＩＡＢＳ 综合耐冷性隶属值

ＭＨ１ －０．７８１ １．８８４ －１．９６５ －１．５６３ １．２４０ ３．５６８ －１．１０１ －３．８５３ ０．６１３

ＭＨ２ －１．２００ ２．１６９ －２．９４４ －２．０７５ １．７０７ ４．０７４ －１．４４８ －５．６７５ ０．３９０

ＭＨ３ －１．０８６ ２．３５９ －２．７９４ －２．１８２ １．７０２ ４．３２３ －１．３２３ －５．９９３ ０．３９３

ＭＨ４ －０．２８１ ０．７７１ －０．９８８ －０．４０８ ０．６３５ １．４４５ －１．０２３ －２．１１２ ０．９３７

ＭＨ５ －０．３３８ １．０５４ －１．１５８ －０．４６４ ０．７５１ １．８８７ －０．９０８ －１．９２６ ０．９０５

ＭＨ６ －０．６１８ １．７８５ －２．０９６ －１．３３９ １．１４４ ３．０２４ －０．９１４ －４．７９３ ０．６６０

ＭＨ７ －０．９１４ ２．５４６ －２．９３６ －１．９１６ １．８６７ ４．７２３ －１．３６８ －５．８７６ ０．３８６

ＭＨ８ －０．３０４ １．０８６ －１．３５０ －０．６１８ ０．９０９ ２．０１２ －０．７７２ －２．２６６ ０．８８５

ＭＨ９ －０．６９１ １．８０９ －２．１４８ －１．６０８ １．２９１ ３．２２７ －０．９２２ －５．４５０ ０．６０９

ＭＨ１０ －０．７６５ ２．３２２ －２．６５３ －１．６５９ １．３５２ ３．８９１ －０．９７３ －５．７２６ ０．５２６

ＭＨ１１ －０．６１２ １．５７４ －１．８２２ －１．０１９ ０．９６７ ２．７０２ －０．９３２ －２．５３８ ０．７５４

ＭＨ１２ －０．８２７ ２．３２１ －２．５８２ －１．７１２ １．１５２ ３．７４９ －０．６９３ －４．５０１ ０．５８４

ＭＨ１３ －０．４１９ １．３２３ －１．５９１ －０．７８７ ０．７６４ ２．１４６ －０．７０５ －３．２７２ ０．８３９

ＭＨ１４ －０．５７９ １．７１９ －２．１０１ －０．９４２ １．１９５ ２．９６３ －１．０５１ －３．７０１ ０．６９１

ＭＨ１５ －１．０１３ ２．７８０ －３．２８５ －２．１７９ １．６６４ ４．６７４ －１．２２１ －６．８２２ ０．３５０

ＭＨ１６ －０．４４６ １．４６１ －１．４８９ －１．００９ ０．５９３ ２．１４０ －０．４４０ －３．１８６ ０．８６０

ＭＨ１７ －１．３３２ ２．９１４ －３．８６１ －２．５０７ １．５６０ ４．５９６ －０．８３４ －７．２５８ ０．３１０

ＭＨ１８ －０．５３８ １．７０９ －１．６０４ －１．１８９ ０．９１２ ３．００１ －０．３８８ －３．６５９ ０．７８０

ＭＨ１９ －１．２４７ ２．８８３ －３．６３８ －２．５２８ １．７９５ ４．８６０ －１．１０９ －７．９０４ ０．２６９

ＭＨ２０ －１．３４６ ３．３３４ －３．８４７ －２．５３３ ２．５５７ ６．３０６ －１．７７１ －７．５７５ ０．０９１

ＭＨ２１ －１．０５５ ２．７８４ －３．４４３ －１．７５６ ２．４２５ ５．３８６ －１．８０８ －５．４７８ ０．２６５

ＭＨ２２ －０．６５７ ２．１６９ －２．６３６ －１．１６６ ２．１６２ ４．４７８ －１．７０１ －４．２７９ ０．４６３

ＭＨ２３ －０．７００ １．９３３ －２．３６４ －１．１１９ １．６９９ ３．７５４ －１．３４５ －３．６８２ ０．５７３

ＭＨ２４ －０．８６８ ２．５１０ －２．７５９ －２．１０６ １．５９３ ４．３３８ －１．２４７ －６．６１７ ０．４１４

ＭＨ２５ －１．５３７ ３．４０９ －４．３８３ －３．０３３ ２．１２６ ５．６８４ －１．６８９ －８．７６５ ０．０５４

ＭＨ２６ －０．９７０ ２．８２８ －３．１７２ －２．１８９ １．９７２ ５．０４６ －１．５５９ －６．７１１ ０．２９８

ＭＨ２７ －１．３６５ ３．１２２ －３．７１１ －２．４８２ ２．３０８ ５．６９０ －１．２１４ －７．０８０ ０．１９８

ＭＨ２８ －０．７７５ ２．２７７ －２．７８９ －１．３７７ ２．０４５ ４．４１４ －１．５２４ －５．３５５ ０．４３６

８）可以看出，苗期Ｆｏ／Ｆｍ耐冷因子指数的直接通径
系数在所有直接通径系数中最大，且其间接通径系

数也是所有系数中最大，此外，Ｆｖ／Ｆｏ也具有较高的
直接和间接通径系数；盛蕾期直接效应和间接效应

表现最突出的是 Ｆｏ／Ｆｍ耐冷因子指数；花铃期直接
通径系数最大的依次为 ＥＴｏ／ＡＢＳ、ＡＢＳ／ＲＣ、Ｆｖ／Ｆｍ、
Ｆｏ／Ｆｍ，但它们之间差别不大，且Ｆｖ／Ｆｍ、Ｆｏ／Ｆｍ对其
他因子的间接系数远远大于 ＥＴｏ／ＡＢＳ、ＡＢＳ／ＲＣ对
其他因子的间接系数；而吐絮期直接通径系数较大

的有 ＡＢＳ／ＲＣ、ＤＩｏ／ＲＣ、Ｆｏ／Ｆｍ，但 Ｆｏ／Ｆｍ和 ＤＩｏ／ＲＣ
耐冷因子指数对其他荧光参数耐冷因子指数的间

接效应强于ＡＢＳ／ＲＣ。
总体来看，各个生育期的最大直接通径系数耐

冷因子指数略有不同，说明各个生育期棉花耐冷性

的耐冷机制和关键因子耐冷指数是有差别的。但

几乎各个生育期 Ｆｏ／Ｆｍ耐冷因子指数的直接通径
系数及其对其他耐冷因子指数的间接通径系数都

最大，表明对各个生育期的棉花耐冷性均具有较强

的直接和间接作用，可作为不同生育期棉花耐冷性

评价的通用指标。

２．４．４　不同生育期基于棉花耐冷性关键影响因子
的线性回归分析　选取直接效应和间接效应都比
较突出的耐冷因子指数为自变量，棉花的耐冷性为

依变量建立不同生育期棉花耐冷性的鉴定模型（表

９），每个模型的决定系数都在０．９６以上，反映了鉴
定模型中所选的耐冷因子指数决定了棉花耐冷性

的绝大部分，是影响棉花耐冷性或可作为棉花耐冷

性评价的关键因子，而且线性回归模型的回归系数
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表５　吐絮期各棉花主要荧光参数耐冷因子指数及耐冷性鉴定

品种 Ｆｖ／Ｆｍ Ｆｏ／Ｆｍ Ｆｖ／Ｆｏ ＥＴｏ／ＡＢＳ ＡＢＳ／ＲＣ ＤＩｏ／ＲＣ ＲＣ／ＣＳｏ ＰＩＡＢＳ 耐冷性隶属值

ＭＨ１ －０．５９３ １．０４４ －１．５７０ －１．４２１ ０．８８２ ２．０５０ －０．５６４ －３．８２３ ０．９４７
ＭＨ２ －４．１３７ ２．８０７ －６．８６０ －３．４４４ ３．６４４ ６．５０１ －２．０７６ －６．５５７ ０．３５２
ＭＨ３ －５．２６４ ３．３６１ －８．２８４ －３．９４８ ３．４４２ ６．９１４ －２．３２０ －８．２２５ ０．２２３
ＭＨ４ －３．４２８ ２．５０４ －５．３６５ －３．４２０ ３．７１２ ６．６２３ －２．６４４ －５．４７６ ０．４１４
ＭＨ５ －０．４８９ ０．８１９ －０．９２７ －１．２９４ ０．９６１ ２．１８１ －０．８０４ －２．２３５ ０．９９１
ＭＨ６ －２．７５８ ２．５４９ －４．２９３ －３．５２７ ３．７７５ ６．６０５ －２．９５８ －５．１８２ ０．４４２
ＭＨ７ －２．８４０ ２．５３１ －５．２８４ －３．０１７ ３．０７５ ５．６６０ －２．２２６ －７．１７０ ０．４６８
ＭＨ８ －１．１４４ １．７９６ －２．０４３ －２．８４９ ２．１１２ ４．７１６ －１．３１２ －３．７３７ ０．７２７
ＭＨ９ －２．８６６ １．９８１ －４．５２１ －３．９２２ ３．９５５ ６．２６８ －２．４９６ －６．８２７ ０．４２９
ＭＨ１０ －１．７９７ ２．２１３ －３．８８９ －２．５４９ ２．２０７ ４．５０９ －１．４８５ －７．２３５ ０．６１６
ＭＨ１１ －０．７２８ １．４５８ －２．１７８ －１．６０３ ０．９０６ ２．４４８ －０．９６２ －４．６９２ ０．８７８
ＭＨ１２ －１．０１７ １．４７０ －１．６６９ －２．１６３ ２．１８４ ４．４３２ －１．４９２ －２．７１８ ０．７９４
ＭＨ１３ －１．６８１ ２．４３６ －３．０７２ －２．９４１ ２．２１８ ５．１２９ －１．４３９ －４．７１３ ０．６３３
ＭＨ１４ －２．２８６ ２．７０１ －４．０９９ －３．７０８ ３．２２８ ６．４８８ －２．６３０ －６．９１９ ０．４４４
ＭＨ１５ －１．３７９ ２．１５５ －２．９７９ －２．６７８ １．９０７ ４．３３５ －１．５５７ －５．８６７ ０．６７４
ＭＨ１６ －１．０９５ ２．１５２ －２．５０５ －２．３０７ １．７２３ ４．４４４ －１．２４５ －４．１８６ ０．７３８
ＭＨ１７ －２．２６７ ２．４２８ －４．２４１ －２．９５１ ２．７２０ ５．３７９ －１．４７７ －６．８９５ ０．５４１
ＭＨ１８ －３．２２３ ３．４０８ －６．１５０ －４．２６０ ３．９８８ ７．６３７ －１．９６３ －１０．４９７ ０．２３５
ＭＨ１９ －１．７９５ ２．８８４ －４．１４２ －３．５８４ ２．７６０ ５．９８８ －１．８６３ －８．１０４ ０．４７２
ＭＨ２０ －０．９５６ ２．０１０ －２．３３７ －１．８０７ １．５５２ ３．８９５ －１．０９８ －４．０４９ ０．７９１
ＭＨ２１ －０．９４７ １．２６５ －１．６２０ －１．２８４ １．８５９ ３．５０３ －２．８１７ －２．２１９ ０．８５９
ＭＨ２２ －１．３０２ ２．１４１ －２．５２８ －２．２６３ ３．０３１ ６．２７２ －９．２５７ －３．３３７ ０．５４９
ＭＨ２３ －１．７９８ ２．４９９ －３．２３６ －２．５４１ ２．２０８ ５．０８４ －１．７２４ －５．０４０ ０．６３２
ＭＨ２４ －１．０４４ ２．０４７ －２．３１２ －１．８７９ ２．０７７ ４．８４８ －１．３２６ －３．５０８ ０．７５２
ＭＨ２５ －３．９１９ ２．９６５ －６．３０４ －４．５３７ ４．３７９ ７．５０９ －３．５９２ －８．４３２ ０．２２１
ＭＨ２６ －２．２９４ ２．４３１ －４．１０８ －２．４３２ ２．８９９ ５．５９０ －２．２９４ －４．９４７ ０．５７０
ＭＨ２７ －３．３５１ ３．４５５ －６．３４３ －４．４３７ ４．３７３ ８．３１８ －２．７６０ －９．２３６ ０．２００
ＭＨ２８ －１．５０８ ２．６６７ －３．２５３ －２．４５１ ３．００８ ６．２４１ －２．３０８ －５．２１７ ０．５７２

表６　不同生育期间及其与棉花全生育期耐冷性相关分析

生育期
相关系数

盛蕾期 花铃期 吐絮期 全生育期

苗期 －０．１５８ －０．３１１ －０．３１９ ０．１０１

盛蕾期 ０．３１９ ０．２０９ ０．６８０

花铃期 ０．２７３ ０．６６２

吐絮期 ０．５６２

　　注：、分别表示在０．０５、０．０１水平上显著相关。表７同。

检验几乎都达到了极显著差异水平。

３　讨论与结论

３．１　快速叶绿素荧光技术在棉花耐冷性鉴定评价
上的应用

正常的光合能力是植物耐逆性的重要生理基

础。叶绿素荧光技术能“内在”地反映植物光合作

用信息［１６－１７］，已广泛应用于植物的抗逆资源鉴定和
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表７　不同生育期棉花耐冷性隶属值与各荧光耐冷因子指数隶属值相关性分析

生育期
相关系数

Ｆｖ／Ｆｍ Ｆｏ／Ｆｍ Ｆｖ／Ｆｏ ＥＴｏ／ＡＢＳ ＡＢＳ／ＲＣ ＤＩｏ／ＲＣ ＲＣ／ＣＳｏ ＰＩＡＢＳ

苗期 　 ０．９５９ ０．９５５ ０．９７１ ０．７７１ ０．８４５ ０．９６２ ０．６７０ ０．９１０

盛蕾期 ０．９８６ ０．９４９ ０．９２７ ０．９６７ ０．８９０ ０．９７８ ０．７９２ ０．８３０

花铃期 ０．９５１ ０．９７６ ０．９８１ ０．９３０ ０．９２２ ０．９８３ ０．７３７ ０．９３０

吐絮期 ０．９１２ ０．９２２ ０．９３６ ０．９４６ ０．９４８ ０．９５７ ０．３６４ ０．８５０

表８　不同生育期棉花耐冷性荧光耐冷因子指数通径系数

生育期 因子ｒ →Ｆｖ／Ｆｍ →Ｆｏ／Ｆｍ →Ｆｖ／Ｆｏ →ＥＴｏ／ＡＢＳ →ＡＢＳ／ＲＣ →ＤＩｏ／ＲＣ →ＲＣ／ＣＳｏ →ＰＩＡＢＳ

苗期 Ｆｖ／Ｆｍ ０．０２５ ０．０５５ －０．０７８ －０．０４６ ０．０５７ ０．１１３ －０．０３８ －０．１７５

Ｆｏ／Ｆｍ －３．０３１ ３．４８４ －９．４７９ －４．７７６ ６．６９２ １３．３９９ －５．０５５ －２１．５１２

Ｆｖ／Ｆｏ －１．８１３ ４．７５３ ２．４６３ －２．５８１ ５．０５１ ９．８６１ －３．４５５ －１４．０６７

ＥＴｏ／ＡＢＳ －０．５８３ １．４９４ －２．０３９ ０．７７４ １．２４６ ２．７６８ －０．９０５ －４．５１８

ＡＢＳ／ＲＣ －０．６５７ １．６３２ －２．１８４ －１．０７１ ０．８１８ ３．２５１ －１．０８７ －４．８２１

ＤＩｏ／ＲＣ ０．７４１ －１．８９６ ２．５５７ ０．７５０ －２．４３３ －１．１０８ １．９９０ ４．８５３

ＲＣ／ＣＳｏ ０．３４４ －０．８８０ １．０６５ ０．６４２ －０．７０３ －１．６８９ －０．３６８ ２．３４５

ＰＩＡＢＳ ０．５６１ －１．３８５ １．９２６ ０．７９５ －１．４９４ －２．８９１ １．１８２ －０．５８４

盛蕾期 Ｆｖ／Ｆｍ １．２９８ １．７１０ －２．１２９ －１．６５８ １．２９３ ３．０９３ －１．００９ －５．８３８

Ｆｏ／Ｆｍ －０．９７７ ２．１０９ －３．１６８ －２．８０３ １．３８８ ４．２２７ －０．７６８ －８．８２２

Ｆｖ／Ｆｏ －０．４６５ ０．９９０ ０．３８３ －０．９９０ ０．５０７ １．５５８ －０．３２６ －２．７７７

ＥＴｏ／ＡＢＳ －０．１９２ ０．４７１ －０．５９３ ０．２３４ ０．２４６ ０．７３６ －０．１４９ －１．４５４

ＡＢＳ／ＲＣ －０．２１９ ０．６９５ －０．８８８ －０．７６２ １．０５３ １．３１２ －０．４４２ －２．９４８

ＤＩｏ／ＲＣ ０．３０６ －０．９３６ １．０６１ １．０１４ －０．７８５ －０．８４８ ０．５５０ ３．５２０

ＲＣ／ＣＳｏ ０．５５８ －０．６８７ ０．７６０ １．４２６ －１．３２８ －２．１５４ －０．２８１ １．１１５

ＰＩＡＢＳ ０．０５３ －０．１４８ ０．１７９ ０．０８７ －０．０９８ －０．２５１ ０．０９５ －０．０９４

花铃期 Ｆｖ／Ｆｍ －１．６７８ －３．１６１ ３．２９７ ２．６２２ －２．０８０ －５．９８６ １．８４７ ６．４６４

Ｆｏ／Ｆｍ －１．４１２ １．１７７ －３．４６５ －２．４４２ ２．００９ ４．７９５ －１．７０４ －６．６７９

Ｆｖ／Ｆｏ －０．７７６ １．６８５ ０．７１４ －１．５５９ １．２１６ ３．０８８ －０．９４５ －４．２８１

ＥＴｏ／ＡＢＳ －０．５２９ １．４５３ －１．８６２ １．８８４ １．１９６ ２．７２３ －１．９２７ －３．９７９

ＡＢＳ／ＲＣ ０．５８６ －１．８２７ ２．００８ ０．８０４ －１．７３４ －３．２７１ １．５７４ ３．３３９

ＤＩｏ／ＲＣ －０．２５２ ０．７２７ －０．８５４ －０．５４５ ０．４６６ ０．４０７ －０．３７２ －１．９５２

ＲＣ／ＣＳｏ ０．７８３ －２．１８０ ２．５１４ １．６４１ －１．５９９ －４．０４４ －０．８５６ ５．０３１

ＰＩＡＢＳ ０．０８９ －０．３１７ ０．３９４ ０．１８１ －０．２６６ －０．５８８ ０．２２６ －０．２９２

吐絮期 Ｆｖ／Ｆｍ ０．０３８ ０．０４０ －０．０６０ －０．０５４ ０．０３４ ０．０７８ －０．０２１ －０．１４５

Ｆｏ／Ｆｍ １．６５５ －０．４００ ２．７４４ １．３７８ －１．４５８ －２．６０１ ０．８３１ ２．６２３

Ｆｖ／Ｆｏ －０．２７９ ０．１７８ ０．０５３ －０．２０９ ０．１８２ ０．３６６ －０．１２３ －０．４３５

ＥＴｏ／ＡＢＳ ０．１０７ －０．０７８ ０．１６７ －０．０３１ －０．１１５ －０．２０６ ０．０８２ ０．１７０

ＡＢＳ／ＲＣ ０．３８３ －０．６４２ ０．７２７ １．０１４ －０．７８４ －１．７０９ ０．６３０ １．７５２

ＤＩｏ／ＲＣ －１．７９７ １．６６１ －２．７９８ －２．２９９ ２．４６０ ０．６５２ －１．９２８ －３．３７７

ＲＣ／ＣＳｏ －０．０５１ ０．０４５ －０．０９４ －０．０５４ ０．０５５ ０．１０１ ０．０１８ －０．１２８

ＰＩＡＢＳ ０．０５６ －０．０８８ ０．１００ ０．１３９ －０．１０３ －０．２３０ ０．０６４ ０．０４９

筛选［１８－１９，２１－２３］，且在植物抗冷性上已显示出良好的

应用前景［１８，２３］。有研究发现，低温下多数植物会产

生光抑制，对叶绿素荧光参数产生显著的影响，但

叶绿素荧光参数变化与植物种类、处理温度、处理

方式等有关系，迄今还没有一个叶绿素荧光参数可

以有效地鉴定评价所有植物的抗寒能力［１８］，因此用

叶绿素荧光技术筛选和鉴定抗寒植物时采用的叶

绿素荧光参数指标有所不同。以生物膜能量流动为
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表９　不同生育期棉花耐冷性鉴定的线性回归模型

生育期 线性回归模型 Ｒ２
回归系数检验

ｔ０ ｔ１ ｔ２

苗期 Ｙ＝１．８５０－０．２８１Ｆｏ／Ｆｍ＋０．３２６Ｆｖ／Ｆｏ ０．９６１ ３２．７９３ ２３．３９３ ５．５９８

盛蕾期 Ｙ＝１．０８１＋０．３４６Ｆｖ／Ｆｍ－０．０３４Ｆｏ／Ｆｍ ０．９７３ ４０．０８５ ８．２３４ －１．０７８

花铃期 Ｙ＝１．２４２＋０．２０８Ｆｖ／Ｆｍ－０．２５４Ｆｏ／Ｆｍ ０．９６３ ３６．０８７ ２．５９８ －６．３８８

吐絮期 Ｙ＝１．２６３－０．１５１Ｆｏ／Ｆｍ－０．１２８ＡＢＳ／ＲＣ ０．９６８ ４５．９８１ －７．７５４ －９．９９４

基础的快速叶绿素荧光诱导曲线的数据分析方法

（ＪＩＰ－ｔｅｓｔ），可以捕捉诱导曲线上升部分更丰富的
信息［１７，２０］，且 Ｏ－Ｊ－Ｉ－Ｐ曲线的形状和参数对外
界环境的变化十分敏感［２０，２３－２４］，越来越多地应用于

植物的耐逆性鉴定评价。本课题组曾初次用 Ｏ－
Ｊ－Ｉ－Ｐ动力学的 Ｆｖ／Ｆｍ和 ＰＩ参数研究了北疆棉
区 ２２个主栽棉花的幼苗耐冷性差异［２３］，结果跟

Ｓｔｒａｕｓｓ等对南非大豆耐冷性分类的结果［２４］相符。

本试验用快速叶绿素荧光进一步分析了北疆不同

世代主栽棉花在不同生育时期的耐冷性，涉及了多

个快速荧光参数，研究结果表明，不同生育期的棉

花耐冷性鉴定的适宜快速荧光参数不同。

３．２　不同生育期棉花耐冷性差异及耐冷指标筛选
植物耐冷性是植物对低温胁迫强度和时间的

综合适应，同时受生长发育时期、处理方法、环境因

素等各个因素的影响［１，７，９，１４］。不同棉花在不同生

育时期的耐冷性不完全一致［７］，表明棉花耐冷性具

有多样性和丰富的遗传基础，同时也说明不同生育

期棉花耐冷机制不一样，需要对不同生育期的棉花

耐冷指标分别进行筛选。有研究表明，棉花种子的

萌发能力随温度的降低而下降，种子萌发指标与种

子耐冷萌发力显著相关［６－７，１４］，其中发芽指数为低

温下影响棉花种子萌发的关键指标［６，１４］，与辣椒、玉

米等萌发期抗冷鉴定采用发芽指数作为评价指标

相同，但王俊娟等认为，由于受子叶光合作用的影

响，萌发期棉花抗冷鉴定不宜采用萌发指数或出苗

率作为评价指标，可以０℃处理４ｄ，２８℃条件下恢
复正常生长 ７ｄ的相对子叶平展率作为鉴定指
标［７］。在苗期耐冷性鉴定中，很多人将幼苗的外观

形态作为耐冷鉴定标准［９］，如低温后的死苗率［７］，

冷害指数［２６］等，而且普遍认为，冷害指数和棉花幼

苗的耐冷性密切相关［７，９，２７］。在生理生化响应上，抗

氧化酶活性、膜稳定性及渗透调节物质是植物耐冷

研究的主要内容。多数研究表明，主要抗氧化酶

ＰＯＤ、ＣＡＴ活性在不同耐冷型棉花幼苗间有差异变

化［７，２６］，而ＳＯＤ活性变化不大，同时王俊娟等发现，
棉花幼苗地下部根系的抗氧酶活性比地上部对低

温冷害的响应更明显［７］。细胞质膜被认为是植物

低温胁迫的关键位点，膜稳定或透性相关指标也常

被人们用来作为衡量植物耐冷性的指标，棉花幼苗

叶片的细胞膜透性物质（ＭＤＡ）与棉苗耐冷性密切
相关，可作为棉花幼苗耐冷性鉴定的指标［７，２５］，还有

研究发现，棉花幼苗的耐冷性跟可溶性蛋白含量、

脯氨酸含量等有关。而王冀川等认为，棉花的耐冷

性是多个指标因子共同作用的结果，用单一或几个

指标评价棉花的耐冷性可能存在误差［２７］。

由于受低温处理条件等因素的影响，前人对棉

花耐冷的研究多局限于生育前期［６－７，９，１４，２８］（萌发

期、幼苗期），而生育中后期是棉花生殖生长、产量、

品质形成的关键时期［４，１１，１５］，是棉花温度需求较高

的时段，低温冷害的影响可能更大，低温冷害研究

也具有重要意义。在建立不同生育时期的棉花耐

冷鉴定的快速叶绿素荧光模型基础上，本试验初次

对棉花生育期后期的耐冷性鉴定评价指标做了筛

选，研究发现，快速荧光参数 Ｆｏ／Ｆｍ、Ｆｖ／Ｆｍ为花铃
期棉花耐冷性的关键指标，Ｆｏ／Ｆｍ和 ＡＢＳ／ＲＣ为吐
絮期棉花耐冷性的关键指标。研究还发现，不同生

育期棉花的耐冷性对整个生育期棉花耐冷性的影

响大小为盛蕾期＞花铃期 ＞吐絮期 ＞苗期，进一步
说明了后期低温对棉花较大的影响作用。

３．３　北疆棉花耐冷性评价及早熟育种的必要性
新疆是我国最大的棉花生产基地，北疆亚棉区

是新疆棉区一个重要组成部分［４］。相对其他亚棉

区，北疆棉区积温低，棉花生育期短［５，１０，１５］，因此，研

究者们对北疆棉区适宜棉花材料的耐冷性进行大

量的鉴定和筛选，早熟也成为北疆棉区棉花育种的

主要目标。近年来，随着全球气温普遍增温，棉花

适宜生育期有延长趋势［１５］，生育期较长的品种相对

更容易获得高产，引起育种者们有忽略棉花早熟性

的倾向，如李春平等在分析北疆棉花早熟育种问题
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时认为，北疆棉区棉花风险面积比例较小，应选育

生育期在 １２５ｄ或稍长的品种［２９］，而本研究也发

现，２０１１—２０１７年间审定的适宜北疆棉区的代表棉
花品种比２００１—２０１０年间的代表棉花品种的耐冷
性降低，因此，北疆棉花在坚持棉花品质和产量为

首要育种目标时，依然应该把早熟性放到棉花育种

目标的首要地位，不但是抵御棉花遭受的低温冷害

伤害的需要，而且在未来棉花机械采收的叶片脱落

和脱叶剂的施用效应上可能发挥着重要的作用。

快速叶绿素荧光技术可以应用于棉花耐冷性

鉴定评价。不同生育期棉花耐冷性鉴定的快速荧

光指标不同，建立了不同生育期棉花耐冷性鉴定的

数学模型。在参试材料中，全生育期耐冷性表现高

抗的棉花有新陆早１９号、新陆早３３号和新陆早４５
号，不抗的为新陆早２３号；随时代更替，北疆不同世
代选育的棉花品种耐冷性呈先上升后下降的趋势，

但耐冷性好于其他棉区材料。
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江西棉花，２００１，２３（２）：６－９．

［２８］夏　军，王远远，乔　露，等．营养元素引发对低温下棉苗保护

性酶活性及叶绿素荧光参数的影响［Ｊ］．江苏农业科学，２０１９，

４７（１６）：８９－９２．

［２９］李春平，刘忠山，张大伟，等．北疆棉花早熟育种探讨［Ｊ］．中国

棉花，２０１４，４１（１）：５－７．
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魏晓奕，张　佩，徐　进，等．油菜产量因素预测方法研究［Ｊ］．江苏农业科学，２０２１，４９（７）：８９－９４．

ｄｏｉ：１０．１５８８９／ｊ．ｉｓｓｎ．１００２－１３０２．２０２１．０７．０１４

油菜产量因素预测方法研究

魏晓奕１，张　佩２，徐　进３，朱　宝１

（１．江苏省气象信息中心，江苏南京２１０００８；２．江苏省气候中心，江苏南京２１０００８；３．江苏省气象探测中心，江苏南京 ２１０００８）

　　摘要：以油菜单株第一分枝数、单株籽粒质量、单株荚果数、千粒质量、籽粒与茎秆比、产量等为预测对象，利用观
测品种同为秦油２号的淮安站１９９５—２００４年油菜农业气象观测资料及对应的气象观测资料，充分考虑油菜各生育阶
段的生理特性及其对气象条件的不同要求，梳理确定育苗期≥０℃有效积温等３５个气象因子，分别采用多元线性回
归及ＢＰ神经网络等 ２种方法构建油菜产量因素的预测模型，并利用观测品种也为秦油 ２号的镇江站及射阳站
１９９６—２０００年、金坛站１９９７—２０００年数据资料验证所构建模型的预测效果。对比分析２种模型的预测效果发现，ＢＰ
神经网络模型在预测精度和稳定性上均优于线性回归模型，能对具有交互作用下的众多气象因子和产量因子进行非

线性映射，可以更好地反映出油菜产量因素与相关气象因子间的函数关系。

　　关键词：ＢＰ神经网络；多元线性回归；产量预测方法；油菜产量因素

　　中图分类号：Ｓ１６５＋．２７　　文献标志码：Ａ　　文章编号：１００２－１３０２（２０２１）０７－００８９－０６

收稿日期：２０２０－０７－２７

基金项目：江苏省“３３３工程”高层次人才培养科研项目（编号：

ＢＲＡ２０１９３４８）；２０１９年国内外作物产量气象预报专项；江苏省气象

局科技项目（编号：ＫＭ２０１９０５）。

作者简介：魏晓奕（１９８４—），女，山东济南人，工程师，主要从事气象

资料研究。Ｅ－ｍａｉｌ：ｔｏｐｗ４４８９＠ｓｉｎａ．ｃｏｍ。

通信作者：张　佩，硕士，副研级高级工程师，主要从事应用气象研

究。Ｅ－ｍａｉｌ：７８０７３９５４＠ｑｑ．ｃｏｍ。

　　我国作物产量预测研究发展至今，成熟应用于
业务服务中的模型仍以构建气象因子与对应气象

产量间的数学模型为基础［１－３］。气象产量的获取，

须要对实际产量数据进行平滑处理，由于此过程消

减了气象因子的波动性，导致气象产量并不能精确

反映实际产量的变化。而气象因子的波动性直接

影响作物特定生育阶段的生长状况，并反映在产量

因素的变化上。准确预报产量因素不仅可以辅助

预测最终产量，更重要的是可以揭示气象因子影响

作物生育过程的机制，使产量预测更具有生理学意

义。目前有关气象因子与产量因素的研究还主要

集中在１个或几个气象因子对特定生育阶段的影
响［４－６］；由于影响产量因素的因子复杂，不同因子间

还存在相互影响甚至消减作用，对产量因素预测的

研究鲜见报道。

目前，产量预测普遍直接选用时段内的平均气

温、累积降水量及总日照时数等常规气象因子进行

模型构建［７－１１］，而较少考虑作物自身的生理特性。

在实际生产中，作物在不同生育阶段对气象因子波

动的响应是不同的［６，１２－１３］，因此本研究结合油菜生

理特性，选用不同生育阶段的关键气象因子进行产

量因素预测模型的构建。

在众多作物产量预测模型的构建方法中，多元

回归法由于原理简单、使用便捷，在研究中被普遍

使用［１４－１５］。它采用线性顺序处理的方法，适用于以

多个自变量因子来解释某一因变量，但它对复杂过

程的模拟有一定的局限。与多元回归不同，ＢＰ
（ｂａｃｋｐｒｏｐａｇａｔｉｏｎ）神经网络可学习并存储大量输
入－输出模式的映射关系，而又无需事前揭示描述
其数学方程，因此可以逼近任意连续函数，从而具

有很强的非线性映射能力，已得到广泛应用［１６－１９］，

如病虫害预测［２０－２１］、小气候预测［２２］、产量预

测［２３－２４］等农业气象预测。这些应用大多数还只是

采用了多因素对单因素关联模型的构建方法。

江苏省油菜种植面积近年来有所调减，但仍是

最重要的油料作物，且单位面积产量水平一直位于

全国前列。因此，本研究以秦油２号油菜５个产量
因素及最终产量为研究对象，选用淮安站 １９９５—
２００４年、镇江站１９９６—２０００年、射阳站１９９６—２０００
年、金坛站１９９７—２０００年的油菜农业气象观测资料
进行分析，以避免因品种差异对预测结果带来误

差。首先结合油菜的生理特性，梳理并确定不同发

育期的气象指标因子；在此基础上，运用多元线性

回归和ＢＰ神经网络２种方法进行油菜产量因素预
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测模型的构建，并对比分析２种方法在预测效果的
差异，以确定适用于江苏省油菜产量因素预测的最

佳方法。

１　资料与方法

１．１　资料来源
江苏省油菜农业气象观测普遍从２０世纪８０年

代初至中后期开始。由于油菜种植区域的调整缩

减，油菜的农气观测站点于２０００、２０１１年也相应进
行了调整。为了避免品种差异对产量预测的影响，

确定观测品种同为秦油２号的年序为分析样本，数
据分别来自淮安站 （１９９５—２００４年）、镇江站
（１９９６—２０００年）、射阳站（１９９６—２０００年）及金坛
站（１９９７—２０００年）。

油菜农业气象观测资料及气象观测资料源于

江苏省气象信息中心。其中，油菜农业气象观测资

料主要包括各发育期出现时间、产量因素（单株第

一分枝数、单株籽粒质量、单株荚果数、千粒质量、

籽粒与茎秆比）及产量，气象观测资料为对应年份

前一年９月中旬至当年５月下旬的逐日观测资料，
气象因素主要包括平均气温、最低气温、最高气温、

降水量、日照时数、日出日落时间等。

１．２　气象因子的选择
本研究将油菜一生划分为育苗期（播种至移栽

期）、大田苗期（移栽至现蕾期）、蕾薹期（现蕾至开

花期）、花果期（开花至成熟期）４个生育期阶段进
行研究。

１．２．１　热量因子　已有研究表明，油菜不同生育阶
段对温度的要求不同，其中育苗期温度过低，不利

于出苗及出苗后生长，一般５℃以下要２０ｄ以上才
能出苗；苗期适宜生长温度为 １０～２０℃，遇短期
０℃ 以下低温不致受冻，但若持续时间长则也会受
害。蕾薹期是油菜搭好丰产架子的关键时期，一般

春后气温达５℃以上即现蕾，１０℃以上迅速抽薹，
此时若遇０℃以下低温则导致裂薹和死蕾发生，进
而影响产量。花果期前期当气温低于１０℃时，会减
少开花数量，当气温低于５℃，则开花停止；当籽粒
灌浆时日最高温度超过 ３０℃，会出现高温逼熟
现象［２５］。

因此，本研究以各生育阶段的关键温度（育苗

期为０℃；大田苗期、蕾薹期皆为０、５℃；花果期为
０、１０℃）为节点，统计了４个生育期阶段内各大于
等于关键温度的有效积温（Ｔｉ），日平均温度低于关

键温度的日数（Ｄｔｍ＜ｔ０）、日最低温度低于关键温度

的日数（Ｄｔｌ≤ｔ０），日平均温度高于关键温度的日数

（Ｄｔｍ≥ｔ０）。同时，考虑到花果期温度过高，可能影响

油菜籽粒的灌浆充实，最终影响产量，因此，本研究

还统计了花果期日最高温度≥３０℃的高温日数
（Ｄｔｈ≥３０ｉ）。

　　Ｔｉ＝∑
ｎ

ｍ＝１
（ｔｍ－ｔ０）； （１）

　　Ｄｔｍ＜ｔ０＝∑
ｎ

ｍ＝１
ｄｍ，ｄｍ＝

０，ｔｍ≥ｔ０
１，ｔｍ＜ｔ{

０

； （２）

　　Ｄｔｌ≤ｔ０｝＝∑
ｎ

ｍ＝１
ｄｍ，ｄｍ＝

０，ｔｌ＞ｔ０
１，ｔｌ≤ｔ{

０

； （３）

　　Ｄｔｍ≥ｔ０＝ｎ－Ｄｔｍ＜ｔ０； （４）

　　Ｄｔｈ≥３０ｉ＝∑
ｎ

ｍ＝１
ｄｍ，ｄｍ＝

１，ｔｈ≥３０℃

０，ｔｈ{ ＜３０℃
。 （５）

式中：ｉ表示生育阶段序号数，取１、２、３、４；ｍ表示每
个生育阶段内的日序；ｎ表示每个生育阶段的长度，
即时间，ｄ；ｔｍ为逐日平均温度，℃；ｔｌ为逐日最低温
度，℃；ｔｈ为逐日最高温度，℃；ｔ０为生长关键温
度，℃，育苗期取｛０｝、大田苗期、蕾薹期取｛０，５｝、花
果期取｛０，５，１０｝。
１．２．２　日照、降水因子　日照、降水因子主要统计
了４个生育期阶段内的总日照时数 Ｓｉ、总可照时数
Ｓａｉ、总降水量Ｒｉ。

Ｓｉ＝∑
ｎ

ｍ＝１
Ｓｍ； （６）

Ｓａｉ＝∑
ｎ

ｍ＝１
（Ｓａｓｍ－Ｓａｒｍ）； （７）

Ｒｉ＝∑
ｎ

ｍ＝１
Ｒｍ。 （８）

式中：Ｓｍ为逐日日照时数，ｈ；Ｓａｓｍ逐日日落时间，ｈ；

Ｓａｒｍ逐日日出时间，ｈ；Ｒｍ为逐日降水量，ｍｍ。

最终梳理确定３５个自变量因子。
１．３　预测模型构建方法
１．３．１　多元线性回归模型构建　本研究利用 ＳＰＳＳ
软件，采用全相关方法首先对育苗期≥０℃有效积
温等３５个气象因子与单株第一分枝数等５个油菜
产量因素及产量进行相关分析，然后基于最小二乘

法（ｏｒｄｉｎａｒｙｌｅａｓｔｓｑｕａｒｅ，ＯＬＳ），采用逐步回归法构
建油菜各产量因素预测的最优回归模型。

设Ｙｃ为油菜产量因素，ｘｊ分别代表不同气象因
子，以用来说明 Ｙｃ，则构建油菜产量因素与各气象
因子之间的线性关系模型：
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Ｙｃ＝∑
ｑ

ｊ＝１
ａｊｘｊ＋ａ０。 （９）

式中：ａ０为随机变量，为常数项；ａｊ是各气象因子 ｘｊ
对应的偏回归系数，表示在其他气象因子不变的情

况下，ｘｊ增加或减少 １个单位引起 Ｙｃ增减的平均
值。ｃ为油菜产量因素数量，本研究取６个；ｊ为气
象因子序号；ｑ为参与建模的气象因子数量，个。
１．３．２　ＢＰ神经网络模型构建　ＢＰ神经网络模型
拓扑结构包括输入层（ｉｎｐｕｔ）、隐层（ｈｉｄｅｌａｙｅｒ）和输
出层（ｏｕｔｐｕｔｌａｙｅｒ）。为做有效对比，使用与多元回
归模型相同的３５个气象因子作为输入层因子，输出
层为单株第一分枝数等５个油菜产量因素及产量。

神经网络法的预测精度主要受制于隐含层节

点数；若节点数过少，将影响网络的学习效果，则须

要增加训练次数，而这又会降低训练的精度；反之，

网络训练时间增加，网络易过拟合。本研究先由经

验公式（１０）确定不同的神经元数［２６］，然后进行训

练对比，以得到最佳的隐含层神经元数。

ｐ＝ ｏ＋槡 ｌ＋α。 （１０）
式中：ｐ、ｏ、ｌ分别为隐含层、输入层及输出层的神经
元数，个；α代表１～１０的常数。

本研究主要采用ＭＡＴＬＡＢ２０１６Ｒ软件的Ｎｅｕｒａｌ

ＮｅｔｗｏｒｋＴｏｏｌｂｏｘ来构建气象因子与油菜产量因素的
ＢＰ网络神经预测模型，操作步骤如下：（１）数据的
归一化处理。由于影响油菜产量因子的气象因子

较多，且气象因子原始数据的级差差异明显，本研

究在进行ＢＰ神经网络构建前先对原始数据进行归
一化处理。（２）网络训练。将数据的７０％用于模型训
练，３０％用于预测检验。设置模型的收敛误差为
０．０００１，学习速率为０．０５，最大训练轮回数为５０００。

利用所构建的多元回归模型和 ＢＰ神经网络模
型对镇江站及射阳站 １９９６—２０００年、金坛站
１９９７—２０００年各产量要素进行模型预测精度 ＰＡｃ
验证，并将二者进行对比分析。预测精度 ＰＡｃ的计
算公式如下：

ＰＡｃ＝（１－
Ｙｃ－Ｙａ
Ｙａ

）×１００％。 （１１）

式中：Ｙａ为油菜产量要素的实际值。

２　结果分析

２．１　多元线性回归模型及其变量解释
由表１可以看出，５个油菜产量要素及产量预

测模型的拟合优度均较好，模型 Ｒ２均在０．８以上，
尤其Ｙ２、Ｙ３和Ｙ４的Ｒ

２达到０．９６以上。

表１　油菜产量因素的多元回归预测模型构建及模型拟合度检验判定结果

产量因素 预测模型 Ｒ２ 校正Ｒ２

产量（ｙｉｅｌｄ） Ｙ１＝－６０．９２７＋０．３１２ｘ１－０．２８８ｘ２ ０．８０３ ０．７４７

单株第一分枝数（ＦＢＮ） Ｙ２＝１４．９９７－０．０１１ｘ２－０．０１１ｘ３－０．００３ｘ４ ０．９７７ ０．９６６

单株籽粒质量（ＳＷ） Ｙ３＝４０．９１９－０．２３４ｘ５－０．３２０ｘ６＋０．１３１ｘ７＋０．０１６ｘ１ ０．９９７ ０．９９４

单株荚果数（ＰＮ） Ｙ４＝１１４．４６６＋０．３３３ｘ２＋０．２９１ｘ８＋１．２６４ｘ９ ０．９６４ ０．９４６

千粒质量（１０００ＧＷ） Ｙ５＝３．３２１＋０．０３２ｘ１０＋０．００１ｘ１１ ０．８６５ ０．８２７

籽粒与茎秆比（ＳＳＴ） Ｙ６＝－０．６２１＋０．０１１ｘ１０＋０．００１ｘ１１ ０．８１５ ０．７６２

　　注：ｘ１为花果期≥０℃有效积温；ｘ２为育苗期总日照时数；ｘ３为育苗期总降水量；ｘ４为大田苗期总日照时数；ｘ５为大田苗期总可照时数；ｘ６
为蕾薹期日最低温度≤５℃时间，ｄ；ｘ７为大田苗期日最低温度≤０℃时间，ｄ；ｘ８为大田苗期总降水量；ｘ９为大田苗期日平均温度 ＞５℃时间，

ｄ；ｘ１０为花果期日最低温度≤１０℃时间，ｄ；ｘ１１为育苗期≥０℃有效积温。

　　由表１可知，对于油菜产量来说，它主要由花果
期≥０℃有效积温、育苗期总日照时数解释。从各
产量因素的解释变量来看，油菜的单株第一分枝数

以育苗期总日照时数和总降水量、大田苗期总日照

时数为主要解释变量；单株籽粒质量主要由大田苗

期总可照时数、蕾薹期日最低温度≤５℃时间、大田
苗期日最低温度≤０℃时间及花果期≥０℃ 有效积
温共同解释；单株荚果数主要由育苗期总日照时数、

大田苗期总降水量及大田苗期日平均温度＞５℃时
间共同解释；千粒质量、籽粒与茎秆比均主要由花

果期日最低温度≤１０℃时间及育苗期≥０℃有效
积温２个因子解释。
２．２　２种模型对产量因素的预报效果对比
　　根据公式（１０），经过多次优选后，发现 ｏ＝３５，
ｌ＝６，α＝７时，ｐ＝１４，此结构下 ＢＰ网络收敛效果最
佳，由此确定本研究最佳 ＢＰ神经网络结构为３５－
１４－６。

通过ＢＰ神经网络模型得到的预测值与多元回
归模型的预测结果进行比较后发现，ＢＰ神经网络模
型预测精度普遍表现更优。从总体预测精度（图１）
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来看，ＢＰ神经网络模型对油菜各产量因素的预测精
度平均较多元回归模型明显提高，其中除对单株第

一分枝数的预测精度略低于多元回归模型外，在其

他各产量因素的预测上，ＢＰ神经网络模型均具有更
高的精度，其中单株籽粒质量和千粒质量分别提高

８．９６、８．０１百分点，籽粒与茎秆比提高了２２４１百
分点，产量提高４．６６百分点。同时，ＢＰ神经网络模
型对不同产量因素的预测精度的标准差为５．４１％，
明显低于多元回归模型的１０．７５％，这说明ＢＰ神经
网络非线性的建模特征对处理多因子有着更强的

能力，对不同产量因素预测的稳定性更高。

２．３　２种模型在不同地区的预报效果对比
进一步对镇江、金坛和射阳的预报效果（图 ２

至图４）进行分析发现，无论是 ＢＰ神经网络模型还
是多元回归模型，对镇江、金坛地区油菜各产量因

素的预测精度均普遍高于射阳，这可能是由于射阳

地处江苏东部沿海，具有较明显的海洋性气候特

征，镇江、金坛与淮安同处中西部内陆，气候特征较

为相似。

其中，ＢＰ神经网络模型对镇江油菜各产量因素
的预测精度平均达８１．５４％，较多元回归模型提升
７．４３百分点，且在对每一个结构因素的预测上，ＢＰ
神经网络均表现更优，提升效果依次为单株荚果数

（１９．１１百分点）＞千粒质量（８．３７百分点）＞单株
籽粒质量（７．００百分点）＞籽粒与茎秆比（５．０８百
分点）＞单株第一分枝数（３．３５百分点）＞产量
（１．６５百分点）。ＢＰ神经网络模型对金坛油菜各产
量因素的平均预测精度达８７．００％，较多元回归模
型提升了５．１９百分点，就各产量因素来看，对单株
第一分枝数和产量的预测精度略低于多元回归模

型，对千粒质量的预测精度提升最高，达１７．５２百分

点，对单株荚果数、籽粒与茎秆比和单株籽粒质量

的预测精度分别提升了１１．３１、８８９、１．０５百分点。
射阳站油菜各产量因素的多云回归模型的预测精

度平均仅为６６．４９％，采用 ＢＰ神经网络建模后，预
测精度提高了８．４６百分点；但对单株第一分枝数和
单株荚果数的预测效果，多元回归模型明显优于ＢＰ
神经网络模型。
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３　讨论与结论

从农学角度来看，正是各产量因素的波动才引

起作物产量的变化。本研究以油菜单株第一分枝

数、单株籽粒质量、单株荚果数、千粒质量、籽粒与

茎秆比与产量等作为预测对象，选用淮安站油菜观

测品种同为秦油２号的数据资料进行模型构建，有
效避免了地区、品种对产量因素的影响。另外，淮

安１９９５—２００４年油菜观测为同一地块，可认为土壤
条件基本不变，且农业气象观测人员的田间管理措

施也基本一致。因此，可以近似认为该观测地块

１９９５—２００４年油菜产量因素的波动主要是由气象
因子的变化造成的。

在气象因子的选择上，充分考虑油菜不同生育

阶段对温、光、水的不同要求［２５］，本研究以各生育阶

段的关键温度为节点，统计与油菜产量因素密切相

关的育苗期≥０℃有效积温等３５个气象因子，并利
用多元回归模型在众多气象因子中寻找出限制各

产量因素的主要因素。从多元线性回归模型分析

结果可以看出，油菜产量主要由花果期≥０℃有效
积温及育苗期总日照时数解释，其中花果期≥０℃
有效积温越大，越利于油菜产量的提高。从各产量

因素的解释变量来看，油菜的单株第一分枝数和单

株荚果数均主要取决于油菜生长前期的气象条件，

其中单株第一分枝数以育苗期总日照时数和总降

水量、大田苗期总日照时数为主要解释变量，这可

能是由于江苏省冬春季热量条件可完全满足油菜

前期生长的需求，日照和降水成为了生长的主要限

制气象因子［２７］。单株籽粒质量受影响的生育阶段

较多，其主要由大田苗期总可照时数、蕾薹期日最

低温度≤５℃时间、大田苗期日最低温度≤０℃时
间及花果期≥０℃有效积温共同解释，其中蕾薹期
日最低温度＜５℃时间与单株籽粒质量成负相关，
这主要是因为蕾薹期若遇到低于５℃低温天气，不
利于油菜现蕾抽薹及开花授粉，会影响油菜荚果的

发育，进而影响后期籽粒形成［２５］。单株荚果数与生

长前期的光温水条件均关系密切。千粒质量、籽粒

与茎秆比均主要由花果期日最低温度≤１０℃时间
及育苗期≥０℃有效积温２个因子解释，其中育苗
期≥０℃有效积温越高，越利于油菜千粒质量的提
高，这说明油菜籽粒的灌浆充实不仅与生长后期的

气象条件有关，前期的生长积累，也影响了后期的

生长；花果期日最低温度≤１０℃时间越多，可能会

拉长籽粒的灌浆充实时间，从而增加籽粒的积累，

同时也使茎秆的营养向籽粒转化得更多，促使籽粒

与茎秆的比值增大。从以上模型构建的结果可以

看出，产量因素的多元线性回归预测模型都反映出

了实际生产中出现的油菜生长状况，弥补了气象产

量模型的不足。

但气象因子不是独立存在的，它们之间相互影

响、相互制约，而由于多元回归模型摒弃了其他因

子，仅把与产量因素相关性大的主要因子作为预报

因子进行建模，当气象条件出现较大波动尤其是当

被摒弃的因子发生异常时，多元回归模型就会放大

气象因子的波动性，其预测结果就会产生较大误

差。因此，它仅适用于气象条件稳定的时间区段。

同时，由于多元回归模型是一种线性估计算法，受

因子互作的影响易出现对称、丛聚及屏蔽等效应而

导致模型的预测精度不高，且缺乏稳定性。

ＢＰ神经网络模型对油菜各产量结构的预测精
度总体优于多元线性回归模型，且具有更好的稳定

性。但ＢＰ神经网络自身也存在缺点，由于其没有
对主导预测因子进行筛选的功能［２２］，大部分基于

ＢＰ神经网络的产量预测研究普遍只针对产量一个
因素，即为非线性多对一映射，且多为纯方法论研

究，对模型的生理学意义较少关注。本研究在建模

前，充分考虑了油菜各生育阶段的生理特征及其对

气象条件的不同要求，梳理了具有生理学意义的３５
个因子，在一定程度上弥补了 ＢＰ神经网络缺少生
理解释的不足。同时，充分利用了 ＢＰ神经网络的
非线性映射的优势，实现多因素对多因素关联预测

模型的构建。

综上，在进行油菜产量因素的预测过程中，ＢＰ
神经网络模型的预测效果优于多元回归，且预测稳

定性高，说明ＢＰ网络神经模型有更好的抗干扰性，
能对具有交互作用下的气象因子和产量因子进行

非线性映射，可以更好地反映出油菜产量因素与相

关气象因子间的函数关系。同时，ＢＰ网络神经可以
实现多因子输入及多因子输出，较多元回归模型每

种因变量都要建立不同模型，更为简便快捷，可以

应用在油菜产量预测的气象业务服务上，但仍有一

些问题有待进一步研究。如模型对单株籽粒质量、

单株荚果数的预测结果误差较大，且对射阳地区油

菜各产量因素的预测效果总体仍有偏差。

因此，下一步仍将继续对提升模型对不同预报

对象、不同地区的预测效果开展研究。同时，本研
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究仅分析了油菜各产量因素与光、温、水因子的关

联模型，但众所周知，影响作物产量形成的气象因

素还有很多，如太阳辐射、环境二氧化碳浓度等，甚

至大尺度的海温、环流背景都会对产量的形成产生

影响。另外，除了气象因素，土壤条件、人为的田管

措施等也会影响产量形成。由此可见，如何综合考

虑多种因素、利用非线性理论提高产量因素的预测

效果是未来的另一个研究重点。
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［２１］靳　然，李生才．基于小波神经网络和 ＢＰ神经网络的麦蚜发

生期预测对比［Ｊ］．植物保护学报，２０１６，４３（３）：３５３－３６１．

［２２］温永菁，李　春，薛庆禹，等．基于逐步回归与 ＢＰ神经网络的

日光温室温湿度预测模型对比分析［Ｊ］．中国农学通报，２０１８，

３４（１６）：１１５－１２５．

［２３］戎陆庆，陈　飞，欧阳浩．基于 ＧＲＡ＆ＢＰＮＮ的广西粮食产量预

测研究［Ｊ］．中国农业资源与区划，２０１７，３８（２）：１０５－１１１．

［２４］庄　星，韩　飞．基于混合群智能算法优化 ＢＰ神经网络的粮

食产量预测［Ｊ］．江苏大学学报（自然科学版），２０１９，４０（２）：

２０９－２１５．

［２５］杨文钰，屠乃美，张洪程，等．作物栽培学各论［Ｍ］．北京：中国

农业出版社，２００３．

［２６］陶海龙．基于混合智能算法的铁路运量预测研究［Ｄ］．兰州：

兰州交通大学，２０１２．

［２７］张　佩，田　娜，赵会颖，等．江苏省冬小麦气候适宜度动态模

型建立及应用［Ｊ］．气象科学，２０１５，３５（４）：４６８－４７３．
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万佳淼，原秦英，李东利，等．奶牛粪肥对玉米光合特性、产量及经济效益的影响［Ｊ］．江苏农业科学，２０２１，４９（７）：９５－１００．

ｄｏｉ：１０．１５８８９／ｊ．ｉｓｓｎ．１００２－１３０２．２０２１．０７．０１５

奶牛粪肥对玉米光合特性、产量及经济效益的影响

万佳淼１，原秦英２，李东利１，周喜荣１，刘　智１，田　超１，刘少泉１，孙　权１

（１．宁夏大学农学院，宁夏银川７５００２１；２．宁夏工商技术学院，宁夏银川７５００２１）

　　摘要：探究在滴灌条件下奶牛粪肥对宁夏地区玉米光合特性、产量及经济效益的影响。以绿博６号玉米为供试材

料，设置６种发酵的奶牛粪施用水平（０、２００、４００、６００、８００、１０００ｋｇ／６６６．７ｍ２）。结果表明，不同奶牛粪肥施用量可以

促进玉米株高、茎粗、叶绿素含量；在玉米抽雄期，施１０００ｋｇ／６６６．７ｍ２处理的气孔导度、胞间ＣＯ２浓度、蒸腾速率最

高，分别较对照提高 １３５．２９％、１０７．９４％、１１３．５６％；施 ６００ｋｇ／６６６．７ｍ２处理净光合速率最高，较对照显著提高

１８４２％；施８００ｋｇ／６６６．７ｍ２处理的玉米增产效果最佳，玉米的单穗粒数、百粒质量、籽粒产量分别较对照显著增加

６１．７２％、６７．２２％、１７０．４６％，施８００、１０００ｋｇ／６６６．７ｍ２处理之间的百粒质量和籽粒产量均无显著性差异；施４００、

８００ｋｇ／６６６．７ｍ２处理玉米的经济效益分别较对照显著增加２３０．３４％、２７５．３３％。说明不同有机肥施用量均可促进玉

米光合作用，提高玉米产量，增加经济效益，通过施肥量与产量函数模型得出最高产量施肥量为８９９．０１ｋｇ／６６６．７ｍ２，

最大经济效益施肥量为６９９．４４ｋｇ／６６６．７ｍ２，经主成分分析综合评价结果得出，施８００ｋｇ／６６６．７ｍ２处理的有机肥施
用量最佳。

　　关键词：奶牛粪；光合特性；土壤肥力；玉米产量；经济效益
　　中图分类号：Ｓ５１３．０６　　文献标志码：Ａ　　文章编号：１００２－１３０２（２０２１）０７－００９５－０６

收稿日期：２０２０－０９－０９

基金项目：宁夏重点研发计划重大专项（编号：２０１９ＢＣＦ０１００１）。

作者简介：万佳淼（１９９２—），宁夏银川人，硕士研究生，研究方向为农

业资源利用。Ｅ－ｍａｉｌ：９８７５４９１１３＠ｑｑ．ｃｏｍ。

通信作者：孙　权，博士，教授，博士生导师，从事农业资源利用教学

与科研工作。Ｅ－ｍａｉｌ：ｓｑｎｘｕ＠ｓｉｎａ．ｃｏｍ。

　　我国畜禽养殖业的产物每年生产量约达５７亿ｔ，
含有的氮磷钾养分总量可达７３００万ｔ［１］，畜禽粪便
中不仅含有作物可吸收的养分，还可以提高土壤肥

力，改善土壤结构，促进土壤保墒保温效果［２］，这就

使畜禽粪便成为我国有机肥的主要来源。而奶牛

养殖业生产在宁夏规模相对较大，同时畜禽污粪资

源量大，因不合理处理会造成大量资源浪费。目

前，通过科学技术高效利用发酵畜禽粪便，将其制

成高品质的有机肥来代替化肥，可提高土壤肥力，

减少环境面源污染，促进有机农业的发展。畜禽粪

便发酵后的有机肥，不仅养分全面，肥效持久，还能

培肥地力，促进养地和用地的合理结合［３］，减少因

化肥施入带来的负面效果，增加土壤碳氮，为作物

生长提供必需营养元素，有利于农业健康发展，促

进资源可持续发展［４］。

近年来关于有机肥的研究颇多，李恕艳等研究

表明，施用 ３８ｔ／ｈｍ２有机肥对番茄增产效果最

佳［５］，可改善番茄品质，促进作物生长发育［６］。武

星魁等研究表明，有机肥替代化肥比例为２５％时包
心菜产量最高［７］，这是因为有机肥可以提高土壤碳

氮含量，维持土壤有机质和速效养分［８］。胡诚等研

究发现，长期施有机肥可降低土壤容重，改善土壤

孔隙，补充土壤氮素，进而提高土壤肥力，增加小麦

产量［９－１０］。前人的研究结果表明，有机肥中含有大

量有益菌，可阻止土传病害传播。有机肥施用量为

５０％时可显著增强作物光合能力，改良西瓜连作障
碍，有利于作物增产［１１］。有研究报道，有机肥可抑

制土传病害，防止土壤盐渍化，改善土壤的物理结

构［１２］，对提高土壤碳源，以保证养分充足供应，对作

物生长具有重要作用。

在滴灌条件下，在宁夏半干旱地区有机肥对作

物生长发育的报道较少，本研究针对宁夏地处西

北、水资源匮乏、土壤肥力贫瘠，但养殖业发达、畜

禽粪污染资源量大等特点，探索滴灌条件下奶牛粪

好氧发酵对玉米生长发育、产量及经济效益的影

响。研究在滴灌条件下奶牛粪好氧发酵生产高品

质有机肥，通过滴灌方式，研究不同施肥量对土壤

肥力、玉米生长发育、产量及经济效益的影响，探索

有机肥最佳施用量、最佳经济效益，旨在为该地区

奶牛粪高效合理利用及玉米高产高效栽培提供理
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论指导。

１　材料与方法

１．１　研究区概况
试验于２０１９年４—１０月在宁夏银川市兴庆区

月牙湖乡俊华农牧有限公司农场（３８°１３′４６．７１″Ｎ，
１０６°１３′５９．２３″Ｅ）进 行，海 拔 为 １ １００ ｍ，年
均气温≥１０℃的积温为３３００℃，无霜期为１４０～
１６０ｄ，年均日照时数为３０００ｈ，日温差为１３℃，年
降水量为 １８０～２００ｍｍ，年均气温为８．５℃。供试
土壤是耕种多年后形成的改良型土壤。土壤 ０～
２０ｃｍ耕层土壤基本理化性质：ｐＨ值为８．２６，有机
质含量为７．６２ｇ／ｋｇ，碱解氮含量为４７．７２ｍｇ／ｋｇ，速
效 磷 含 量 为 ２２．１６ ｍｇ／ｋｇ，速 效 钾 含 量 为
５０．５５ｍｇ／ｋｇ，全盐含量为０．４６ｇ／ｋｇ。
１．２　试验材料

供试玉米品种为国家审定品种绿博６号。
试验选用好氧发酵完成的奶牛粪，符合 ＮＹ

５２５—２０１２《有机肥料》质量标准。其基本理化性质：
有机质含量为４６８６％，全氮含量为４０．３１ｇ／ｋｇ，全磷
含量为 １１．６５ｇ／ｋｇ，全钾含量为１６．５２ｇ／ｋｇ，ｐＨ值
为 ８．２２，全盐含量为１５．５８ｇ／ｋｇ。
１．３　试验设计

采用单因素随机区组试验设计。试验设置６个
奶牛粪肥施肥水平：ＣＫ（０ｋｇ／６６６．７ｍ２）、Ｎ１
（２００ｋｇ／６６６．７ｍ２）、Ｎ２（４００ｋｇ／６６６．７ｍ２）、Ｎ３
（６００ｋｇ／６６６．７ｍ２）、Ｎ４（８００ｋｇ／６６６．７ｍ２）、Ｎ５
（１０００ｋｇ／６６６．７ｍ２），共６个处理，每个处理重复３
次，共１８个小区，小区面积为１１ｍ×３０ｍ＝３３０ｍ２，
随机排列。在播前整地，划好小区后，用电子秤称

量奶牛粪，奶牛粪全部基施，撒施于地表，翻耕，耙

磨；气吸式精量播种机单粒播种，２０１９年５月８日
播种，播深５～１０ｃｍ，宽窄行种植，宽行为７０ｃｍ，窄
行为４０ｃｍ，平均行距为５５ｃｍ；株距为２０ｃｍ，窄行
铺设１条滴灌带，玉米生育期采用滴灌，共滴灌１４
次，总 滴 灌 量 为 ２６００ｍ３／ｈｍ２，种 植 密 度 为
６０６０株／６６６．７ｍ２，２０１９年１０月收获。
１．４　测定项目及指标
１．４．１　土壤养分指标的测定　采集方法：按照随
机、等量的原则，采用“Ｓ”形采集土壤样品，采集０～
２０ｃｍ土层土样带回实验室风干、研磨、过筛。有机
质含量采用重铬酸钾容量法 －外加热法测定；土壤
全氮含量采用半微量凯氏定氮法测定；全磷含量采

用钼锑抗比色法测定；速效磷含量采用０．５ｍｏｌ／Ｌ
ＮａＨＣＯ３浸提 －钼锑抗比色法测定；速效钾含量采
用１ｍｏｌ／ＬＮＨ４ＯＡｃ溶液浸提 －火焰光度法（ＦＰ
６４００型）测定。
１．４．２　玉米形态和光合指标的测定　在玉米抽雄
期后测定形态光合指标，玉米株高用钢尺测量，茎

粗用数显游标卡尺（０．０１ｍｍ）测定近地面茎粗
（ｍｍ），每次测量１０株取平均值。用ＳＰＡＤ－５０２便
携式叶绿素仪测量１次叶绿素含量，每张叶片测定
其基部、中部、尖部的叶绿素含量取其平均值。选

择晴天采用ＣＩ－６４００便携式光合测量仪测定光合
速率、蒸腾速率、胞间ＣＯ２浓度、气孔导度等。
１．４．３　玉米产量指标测定　在玉米生理成熟后，各
处理除去两边行及两端各１ｍ取中间８行，进行田
间综合性状调查。统计株数和果穗数，各小区取２０
株玉米的果穗进行室内考种，测定小区产量。产

值＝籽粒产量 ×籽粒价格；经济效益 ＝产值 －总
成本。

１．５　数据统计分析
试验数据采用 Ｅｘｃｅｌ２０１０软件整理数据和绘

图，同时采用ＳＰＳＳ１７．０软件进行统计分析，并对相
关性指标进行差异性分析（Ｐ＜０．０５，ｎ＝５）。

２　结果与分析

２．１　不同奶牛粪肥施用量对玉米生长指标的影响
由表１可知，在玉米成熟期，施奶牛粪肥处理在

不同程度上增加了玉米株高和茎粗，提高了叶绿素

含量。Ｎ１、Ｎ２、Ｎ３、Ｎ４、Ｎ５处理株高分别较 ＣＫ增加
３７．９２％、３６．７４％、４６．５６％、５０．４９％、４８．１３％。不
同施肥量处理玉米茎粗均高于ＣＫ，不同处理间无显
著性差异。不同施肥量对玉米叶绿素含量有显著

影响，Ｎ１、Ｎ２、Ｎ３、Ｎ４、Ｎ５处理的叶绿素含量较 ＣＫ
分别 显 著 增 加 ２８．７２％、３０．３２％、１８．２３％、
５４４３％、１９．４４％，不同处理间无显著性差异。

表１　奶牛粪肥不同施用量对玉米生长指标的影响

处理
株高

（ｃｍ）
茎粗

（ｃｍ） 叶绿素含量

ＣＫ ２５４．５０±１３．４６ｃ ２．２０±０．１４ｂ ３３．０７±１．５７ｃ

Ｎ１ ３５１．００±９．９０ａｂｃ ４．１０±０．２９ａ ４２．５７±２．１１ｂ

Ｎ２ ３４８．００±１１．３１ａｂｃ ３．７０±０．２１ａ ４３．１０±０．９１ｂ

Ｎ３ ３７３．００±７．０７ａｂ ３．６２±０．０３ａ ３９．１０±３．０１ｂ

Ｎ４ ３８３．００±８．４６ａ ３．６５±０．５０ａ ５１．０７±２．０５ａ

Ｎ５ ３７７．００±１２．７３ａｂ ３．５１±０．３５ａ ３９．５０±２．１１ｂ

　　注：同列数据后不同小写字母表示在０．０５水平上差异显著，表

２至表４同。
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２．２　不同奶牛粪肥施用量对玉米光合特性的影响
由表２可知，在玉米抽雄期，Ｎ３、Ｎ４、Ｎ５处理净

光合速率分别较 ＣＫ显著提高 １８．４２％、１２．７９％、
１５．７０％。Ｎ５处理的气孔导度、胞间ＣＯ２浓度、蒸腾
速率 最 高，分 别 较 ＣＫ 显 著 提 高 １３５．２９％、

１０７９４％、１１３．５６％。Ｎ２和 Ｎ３处理气孔导度分别
较ＣＫ提高７０．５８％、５２．９４％。Ｎ２、Ｎ３和 Ｎ４处理
的胞间ＣＯ２浓度无显著性差异。Ｎ１、Ｎ２、Ｎ３、Ｎ４、Ｎ５
处理的蒸腾速率分别较 ＣＫ增加 ２３．７２％、４６．６１、
３５．１７％、５５．５１％、１１３．５６％。

表２　不同奶牛粪肥施用量对玉米光合特性的影响

处理
净光合速率

［μｍｏｌ／（ｍ２·ｓ）］
气孔导度

［ｍｏｌ／（ｍ２·ｓ）］
胞间ＣＯ２浓度
（μｍｏｌ／ｍｏｌ）

蒸腾速率

［ｇ／（ｍ２·ｈ）］

ＣＫ ２６．１２±０．３６ｄ ０．１７±０．０１ｄ １０８．９９±１０．６２ｃ ２．３６±０．１２ｃ

Ｎ１ ２６．８７±１．１３ｃｄ ０．２０±０．００ｃｄ １３１．７６±１７．１５ｂｃ ２．９２±０．０９ｂｃ

Ｎ２ ２７．７３±０．２５ｂｃｄ ０．２９±０．０５ｂｃ １８７．３２±２０．４６ｂ ３．４６±０．３２ｂ

Ｎ３ ３０．９３±１．７１ａ ０．２６±０．０２ｂｃｄ １８４．２３±７．８７ｂ ３．１９±０．１４ｂｃ

Ｎ４ ２９．４６±０．７１ａｂｃ ０．３２±０．０４ａｂ １６７．９３±２．８７ｂ ３．６７±０．２２ｂ

Ｎ５ ３０．２２±０．４８ａｂ ０．４０±０．０４ａ ２２６．６４±７．０８ａ ５．０４±０．５１ａ

２．３　不同奶牛粪肥施用量对玉米农艺性状的影响
由表３可知，不同奶牛粪肥施用量对玉米农艺

性状有重要影响，随着施肥量增加，玉米穗行数增

加，Ｎ１、Ｎ２、Ｎ３、Ｎ４、Ｎ５处理穗行数分别较 ＣＫ显著
增 加 ２２．５０％、２５．０５％、３０．００％、３２．５５％、
３５０３％，且不同处理间无显著性差异。不同处理的
行粒数与 ＣＫ有显著性差异，Ｎ１、Ｎ２、Ｎ３、Ｎ４、Ｎ５处
理行粒数分别较 ＣＫ增加 ９．００％、２１．３７％、
２３６０％、２６．９７％、１８．００％，以 Ｎ４处理的行粒数最

高，Ｎ３和 Ｎ４处理无显著性差异。Ｎ１、Ｎ２、Ｎ３、Ｎ４、
Ｎ５处理的穗粗分别较 ＣＫ显著增加 ６９．５９％、
６６３２％、６５．９０％、６９．０８％、６６．０４％，且不同处理间
无显著性差异。Ｎ２、Ｎ３、Ｎ４、Ｎ５处理的穗长分别较
ＣＫ显著增加４２．１３％、４８．２４％、３８．４６％、３６．０３％。
不同处理的秃尖长较 ＣＫ分别降低 ４４．７８％、５９．
２０％、６０．１２％、５７．０５％、６４．４１％，不同处理间无显
著性差异。

表３　不同奶牛粪肥施用量对玉米农艺性状的影响

处理
穗行数

（行）

行粒数

（粒）

穗长

（ｃｍ）
穗粗

（ｍｍ）
秃尖长

（ｃｍ）

ＣＫ １３．３３±０．３３ｂ ２９．６６±０．３３ｃ １３．６０±０．２０ｂ ３１．２１±１．６０ｂ ３．２６±０．１８ａ

Ｎ１ １６．３３±０．６６ａ ３２．３３±１．４５ｂｃ １６．５０±３．０３ａｂ ５２．９３±０．３５ａ １．８０±０．４１ｂ

Ｎ２ １６．６７±０．６６ａ ３６．００±１．００ａｂ １９．３３±０．３３ａ ５１．９１±０．３３ａ １．３３±０．４４ｂ

Ｎ３ １７．３３±０．３３ａ ３６．６６±１．２０ａ ２０．１６±０．６０ａ ５１．７８±１．２１ａ １．３０±０．４７ｂ

Ｎ４ １７．６７±０．００ａ ３７．６６±０．８８ａ １８．８３±０．１６ａ ５２．７７±０．５１ａ １．４０±０．４９ｂ

Ｎ５ １８．００±０．６６ａ ３５．００±２．０８ａｂ １８．５０±０．５０ａ ５１．８２±０．３５ａ １．１６±０．２７ｂ

２．４　不同奶牛粪肥施用量对玉米产量的影响
由表４可知，奶牛粪肥对玉米产量有显著影响，

不同奶牛粪施用量均可以显著提高玉米产量。Ｎ１、
Ｎ２、Ｎ３、Ｎ４、Ｎ５处理单穗粒数分别较 ＣＫ显著增加
３５．９１％、５７．９２％、６０．３７％、６１．７２％、５９．６９％，Ｎ２、
Ｎ３和Ｎ５处理间差异不显著。Ｎ１、Ｎ２、Ｎ３、Ｎ４、Ｎ５
处理玉米百粒质量分别较 ＣＫ显著增加 １９．６３％、
３８．３２％、３６．１８％、６７．２２％、６０．９３％，Ｎ２和Ｎ３处理
无显著性差异，Ｎ４和 Ｎ５处理无显著性差异。Ｎ１、
Ｎ２、Ｎ３、Ｎ４、Ｎ５处理玉米籽粒产量分别较 ＣＫ显著

增加 ６２．５９％、１１８．４０％、１１８．４０％、１７０．４６％、
１５７０５％，Ｎ４和 Ｎ５处理无显著性差异，Ｎ２和 Ｎ３
处理之间差异不显著。不同施肥处理的单株鲜质

量与ＣＫ有显著性差异，Ｎ１、Ｎ２、Ｎ３、Ｎ４、Ｎ５处理单
株鲜质量分别较 ＣＫ显著增加５７．８９％、１０５．２６％、
１４７．３６％、２７３６８％、２７８．９４％。Ｎ４和Ｎ５处理间无
显著性差异，Ｎ１和Ｎ３处理间差异显著。
２．５　不同奶牛粪肥施用量对玉米经济效益的影响

由表５可知，不同奶牛粪施肥量处理可显著提
高玉米产值。各处理玉米产值由高到低为Ｎ４＞Ｎ５＞
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表４　不同奶牛粪肥施用量对玉米产量的影响

处理
单穗粒数

（粒）

百粒质量

（ｇ）
籽粒产量

（ｋｇ／６６６．７ｍ２）
单株鲜质量

（ｋｇ／株）

ＣＫ ３９５．３３±１８．１２ｃ ２１．４５±０．６ｄ ４８３．３２±１３．５２ｄ ０．１９±０．０２ｄ

Ｎ１ ５３７．３３±１３．９２ｂ ２５．６６±０．４４ｃ ７８５．８６±１３．３９ｃ ０．３０±０．０２ｃ

Ｎ２ ６２４．３３±２５．５１ａｂ ２９．６７±０．５５ｂ １０５５．８９±１９．５３ｂ ０．３９±０．０１ｂｃ

Ｎ３ ６３４．００±７．２１ａｂ ２９．２１±１．０３ｂ １０５５．５２±３７．０４ｂ ０．４７±０．０１ｂ

Ｎ４ ６３９．３３±７．６８ａ ３５．８７±０．６１ａ １３０７．２０±２２．２５ａ ０．７１±０．０５ａ

Ｎ５ ６３１．３３±６４．５４ａｂ ３４．５２±１．２２ａ １２４２．３９±４４．０５ａ ０．７２±０．１５ａ

Ｎ２＞Ｎ３＞Ｎ１＞ＣＫ，产值以 Ｎ４和 Ｎ５处理效果最
佳，分别较ＣＫ增加１７０．４６％、１５７．０５％。各处理玉
米经济效益高低顺序为 Ｎ４＞Ｎ２＞Ｎ１＞Ｎ５＞Ｎ３＞
ＣＫ，经济效益以 Ｎ４和 Ｎ２处理最佳，分别较 ＣＫ增

加２７５．３３％、２３０．３４％。而产投比高低顺序为Ｎ２＞
Ｎ４＞Ｎ１＞Ｎ３＞Ｎ５＞ＣＫ，产投比以Ｎ２处理和 Ｎ４处
理效果最佳，分别较ＣＫ增加２６．９２％、２７．５６％。

表５　不同奶牛粪施用量对籽粒玉米经济效益的影响

处理
成本

（元／６６６．７ｍ２）
其他成本

（元／６６６．７ｍ２）
总成本

（元／６６６．７ｍ２）
产值

（元／６６６．７ｍ２）
经济效益

（元／６６６．７ｈｍ２） 产投比

ＣＫ ０ ４６５ ４６５ ７２４．９８ｄ ２５９．９８ １．５６

Ｎ１ １３０ ４６５ ５９５ １１７８．７９ｃ ８５３．７９ １．９８

Ｎ２ ２６０ ４６５ ７２５ １５８３．８４ｂ ８５８．８４ ２．１８

Ｎ３ ３９０ ４６５ ８５５ １５８３．２８ｂ ７２８．２８ １．８５

Ｎ４ ５２０ ４６５ ９８５ １９６０．８０ａ ９７５．８０ １．９９

Ｎ５ ６５０ ４６５ １１１５ １８６３．５９ａ ７４８．５９ １．６７

　　注：其他成本包含４５元／６６６．７ｍ２机耕、５０元／６６６．７ｍ２种子、２５元／６６６．７ｍ２播种、１５元／６６６．７ｍ２除草剂、５０元／６６６．７ｍ２电费、

２００元／６６６．７ｍ２追肥、２０元／６６６．７ｍ２农药、６０元／６６６．７ｍ２机收、１．５０元／ｋｇ籽粒玉米、６５０元／ｔ奶牛粪肥。

２．６　不同奶牛粪肥最佳施用量
为直观形象地描述不同奶牛粪肥施用量与玉

米产量的关系，将不同奶牛粪肥施用量与玉米产量

的关系绘于图１，玉米产量随着奶牛粪肥施用量的
增加而增加，达到一定值后随着奶牛粪肥施用量的

增加，玉米产量有下降的趋势，根据函数模型得出玉

米产量（ｙ）和有机肥施用量（ｘ）的相关性，二者的关
系为 ｙ＝－０．０００９ｘ２ ＋１６１８３ｘ＋４９１．８８（ｒ２ ＝
０．９６２６），籽粒玉米价格为１．５０元／ｋｇ，有机肥价格
为６５０元／ｔ，由函数公式得出，最高产量施肥量为
８９９．０１ｋｇ／６６６．７ｍ２，最大经济效益施肥量为
６９９４４ｋｇ／６６６．７ｍ２。
２．７　主成分分析

由表６可知，为明确最佳奶牛粪肥施用量，对所
有测定指标进行主成分分析，经综合客观分析，第１
个主成分的累积贡献率达７９％，第２个主成分累积
贡献率达９２％，综上所述，处理 Ｎ４得分最高，处理
Ｎ５得分次之，因此综合考虑各项指标，Ｎ４处理的施

肥量最佳。

３　讨论与结论

３．１　不同奶牛粪肥对玉米生长的影响
有机肥对调节土壤碳氮，促进作物生长发育有

重要作用［１２－１３］。臧小平等研究认为，施有机肥不仅

可以提高土壤碳的积累，还有利于对作物株高、茎
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表６　不同奶牛粪肥处理的综合评价

处理 主成分得分（Ｆ１） 主成分得分（Ｆ２） 主成分贡献率（％） 综合得分 排名

ＣＫ －０．９４ －１．７３ ７９ －２．３３ ６

Ｎ１ －１．０６ ０．６７ ９２ －０．２２ ５

Ｎ２ －０．３８ ０．８１ ０．４５ ３

Ｎ３ ０．２６ ０．２２ ０．４１ ４

Ｎ４ ０．５３ ０．６７ １．０４ １

Ｎ５ １．５８ －０．６５ ０．６５ ２

粗、叶绿素的增加［１４］。王亚雄等研究发现，施用不

同有机肥可以增加土壤氮磷钾含量，增加枸杞光合

能力，促进枸杞生长发育，提高枸杞的品质［１５］。本

研究发现，有机肥不仅促进玉米生长，还增强叶片

光合效率，这与前人的研究结果相似。分析其原因

可能是有机肥可以显著增加土壤的碳、全氮和有效

磷的含量［１６］，且有机肥可以在土壤中矿化，补充土

壤氮素［１７］，同时氮磷钾含量供应充足，有利于叶片

光合作用，促进玉米生长，还可能是因为发酵腐熟

的奶牛粪中含有大量的有机质，可以改善土壤结

构，增加土壤孔隙，降低土壤容重，促进玉米根系生

长，从而有利于作物生长发育［１８－２０］。

３．２　不同奶牛粪肥对玉米产量及经济效益的影响
有研究认为，施用有机肥可以补充土壤氮磷钾

含量，促进作物高效优质生产，增加春玉米、葡萄、

番茄等产量［２１－２４］。杜少平等研究表明，施用有机肥

既能提高土壤肥力，还能促进西瓜成活率，增加西

瓜产量［１１］。谢军等研究发现，有机肥替代化肥可以

显著增加玉米氮素，提高玉米产量［２５］。李娟等指

出，深松耕作方式施２２．５ｔ／ｈｍ２有机肥可以增加玉
米的穗粒数、百粒质量、籽粒产量［２６］。陈爱晶等研

究表明，增施２０％的有机肥既能促进土壤有机质含
量增加，还可以提高水稻产量［２７］。本研究发现，施

有机肥可以显著增加玉米单穗粒数、穗粒数、百粒

质量、穗长、穗粗，提高玉米产量。这与前人的研究

结果一致，一方面是因为奶牛粪发酵后含有作物可

以吸收的养分较全面，能够补充玉米整个生育期对

养分的需求。同时奶牛粪中大量的有机质可以改

善土壤物理结构，增加土壤保水保肥性能，为作物

提供充足的碳氮，促进作物生长［２８］。另一方面可能

是奶牛粪的施入，可以提高土壤有机质含量，减少

土壤中部分磷固定，增加土壤有效磷含量，促进作

物对磷素的吸收［２９］。而且奶牛粪发酵腐熟后有大

量微生物，可以调节土壤理化性质，增加土壤中养

分，补充部分土壤中养分被固持，从而提高土壤

养分［３０－３２］。

有研究显示，作物施肥量和玉米产量的关系呈

抛物线形［３３］。本研究发现，玉米产量和有机肥施肥

量有显著相关性，随着有机肥施肥量的增加玉米产

量也在增加，当超过一定施肥量时，玉米产量有所

下降。通过数值模拟得出最高产量施肥量为

８９９．０１ｋｇ／６６６．７ｍ２，最 大 经 济 效 益 施 肥 量 为
６９９．４４ｋｇ／６６６．７ｍ２。本试验经综合评价得出，
８００ｋｇ／６６６．７ｍ２处理的有机肥施肥量最佳，而施
１０００ｋｇ／６６６．７ｍ２ 处 理 的 籽 粒 产 量 低 于 施
８００ｋｇ／６６６．７ｍ２处理，这是因为过量施肥会降低作
物对养分的利用效率［８］。而李娟等指出，在深松模

式下施２２．５ｔ／ｈｍ２有机肥处理玉米产量最高［２６］，这

与前人研究结果不一致，分析其原因一方面可能是

研究区域土壤基础肥力有差异，不同耕作方式也有

一定的影响，作物类型不同，不同灌溉方式和灌水

量有差异［３４－３５］，也会影响作物产量和经济效益［３６］；

另一方面可能与有机肥类型相关［３７］，有机肥种类较

多，且养分比例不一致，同时有机肥施肥量也不同。

在本试验中，与不施肥相比，发酵的奶牛粪在

一定程度上可以提高土壤肥力，促进玉米生长发

育，实现玉米增产创收。经综合评价得出，其中以

施 ８００ｋｇ／６６６．７ｍ２有机肥玉米株高、茎粗最佳。
施 １０００ｋｇ／６６６．７ｍ２玉米光合作用最强，气孔导度、
胞间ＣＯ２浓度、蒸腾速率最高。施８００ｋｇ／６６６．７ｍ

２的

单穗粒数、百粒质量、籽粒产量、单株鲜质量较优，同

时产值和经济效益最高。通过玉米籽粒产量和施肥

量函数模型的相关性分析可知，二者的关系为 ｙ＝
－０．０００９ｘ２＋１．６１８３ｘ＋４９１．８８（ｒ２＝０．９６２６），得出
最高产量施肥量为８９９．０１ｋｇ／６６６．７ｍ２，最大经济
效益施肥量为６９９．４４ｋｇ／６６６．７ｍ２。经客观综合评
价得出，在滴灌条件下，施８００ｋｇ／６６６．７ｍ２处理的
玉米株高、茎粗最优，同时可以提高土壤肥力，有利
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于玉米生长发育，且玉米增产效果明显，玉米产量

和经济效益最高。
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　　摘要：通过大田试验对西藏隆子县测土配方推荐施肥（Ｎ２Ｐ２Ｋ２）进行优化设计，设立１４个不同的氮磷钾配施处理

和１个有机肥单施处理，设立配方施肥、常规施肥和对照试验，采用回归方程计算最佳施肥配比和推荐施肥量。结果

显示，当地黑青稞氮、磷、钾肥最佳施肥量质量比为１∶０．４３∶０．５，推荐施肥量为Ｎ６６．７５ｋｇ／ｈｍ２、Ｐ２Ｏ５２８．６５ｋｇ／ｈｍ
２、

Ｋ２Ｏ３３．９ｋｇ／ｈｍ
２。在不施肥基础上单施有机肥１７５００ｋｇ／ｈｍ２，黑青稞可增产３５．３％，通过增加氮肥和有机肥的投

入，使得常规施肥处理的黑青稞平均产量高于配方施肥处理。氮含量是限制黑青稞产量的主要因子，其次是磷含量，

最后是钾含量。在当地测土配方施肥的基础上，增氮、减钾可获得高产。

　　关键词：西藏；黑青稞；氮；磷；钾；最佳施肥；配方施肥
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１６３．ｃｏｍ。

　　青稞又称为裸大麦，是青藏高原地区的特色农
作物，也是藏民族的主粮，其种植面积约占该地区

粮食种植面积的６０％以上，产量占比达该地区粮食
总产量的５８％ ～６０％［１－３］。青稞富含生命活性物

质，营养丰富，有特殊的高抗氧化性［４－６］。由于产区

环境以及种植方式的差异，青稞品种资源极其丰

富，按其颜色分为白青稞、紫青稞、黑青稞等［７］。其

中黑青稞具有高纤维、高维生素、高蛋白质、高β－
葡聚糖、低脂肪和低糖等特点，并且还富含多种有

利于人体健康的矿物质元素，如铜、锌、钙、磷、铁以

及微量元素硒（具有防癌抗癌作用），是青稞中的极

品，备受消费者青睐［８］。由于黑青稞对种植环境的

特殊需求，其栽培区域分布较小，主要位于西藏山

南、四川甘孜、青海玉树和云南迪庆，其中西藏山南

隆子黑青稞被批准为我国地理标志产品，生长海拔

为３８００～４２００ｍ，具有特殊的高抗氧化性及营养
含量，深受广大消费者的喜爱［９－１２］。目前，黑青稞

的研究主要集中于特异功能物质的提取和加工，在

品种和栽培研究方面的相关研究有所欠缺，特别是

在施肥领域研究较少。施肥是影响作物品质、产

量、土壤肥力以及可持续利用的农业措施之一。科

学合理地施肥，不仅能够提高作物产量，改善农产

品品质，还能改善土壤结构，提高土壤质量和生产

力，同时也降低了施肥成本，减少环境污染。但是，

盲目过量施肥不仅会使作物减产，影响农产品品

质，还会导致农田土壤污染，同时造成水体和空气

污染［１３－１５］。为了探究西藏隆子黑青稞的需肥特征，

进一步验证当地测土配方施肥数据的可靠性，通过

大田试验，采用肥料效应函数分析和大田实际情况

对比，以期为寻求最佳配方施肥、实现高产提供理

论依据。

１　材料与方法

１．１　试验区概况
试验于２０１８年４—９月在西藏山南市隆子县新

巴村（２８°１４′０″Ｎ，９２°２２′３″Ｅ，海拔 ３９００ｍ）进行。
该地区年平均气温为 ５．５℃，年降水量为
２９７．４１ｍｍ，年无霜期为２３８．３ｄ，年平均日照时数
为３００５．９ｈ，属高原温带大陆性季风气候。试验地
土壤质地为黏土，０～２０ｃｍ土层有机质含量
１５．３ｇ／ｋｇ，全氮含量 １．１４ｇ／ｋｇ，碱解氮含量
１２４ｍｇ／ｋｇ，速效磷含量 ７５．５ｍｇ／ｋｇ，速效钾含量
１４３ｍｇ／ｋｇ，ｐＨ值为８．０。
１．２　试验材料

参试作物品种为当地主栽黑青稞。试验地氮
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肥选用尿素（Ｎ含量 ４６％）、磷肥选用磷酸二铵
（Ｐ２Ｏ５含量 ４６％）、钾肥选用氯化钾（Ｋ２Ｏ含量
６０％），有机肥为羊粪土杂鲜基。
１．３　试验设计
１．３．１　不同氮磷钾配施方案　试验采用优化配方
施肥方案设计，设计推荐施肥量为 Ｎ６０Ｐ３０Ｋ４２［下标
为每公顷纯养分的施肥量（ｋｇ），下同］。有机肥、钾
肥和磷肥在播前撒施耕地做基肥一次性施用，氮肥

基肥占８０％，追肥占２０％，追肥在５月下旬青稞分
蘖期除草后撒施灌水。设１５个处理，每个处理３次
重复，小区面积２１ｍ２（长７ｍ，宽３ｍ），随机区组排
列，行距 ２５ｃｍ，播种密度为３６０万株／ｈｍ２。试验地
于２０１８年４月２０日机耕灭茬，耕深３０ｃｍ；２０１８年
４月２３日灌水１次；２０１８年４月２８日播种，２０１８年
８月２１日青稞成熟后收获，各处理的田间管理措施
均一致（表１）。

表１　不同氮磷钾配施方案

编号 处理
施肥量（ｋｇ／ｈｍ２）

Ｎ Ｐ２Ｏ５ Ｋ２Ｏ 农家肥

１ Ｎ０Ｐ０Ｋ０ ０ ０ ０ ０

２ Ｎ０Ｐ２Ｋ２ ０ ３０ ４２ ０

３ Ｎ１Ｐ２Ｋ２ ３０ ３０ ４２ ０

４ Ｎ２Ｐ０Ｋ２ ６０ ０ ４２ ０

５ Ｎ２Ｐ１Ｋ２ ６０ １５ ４２ ０

６ Ｎ２Ｐ２Ｋ２ ６０ ３０ ４２ ０

７ Ｎ２Ｐ３Ｋ２ ６０ ４５ ４２ ０

８ Ｎ２Ｐ２Ｋ０ ６０ ３０ ０ ０

９ Ｎ２Ｐ２Ｋ１ ６０ ３０ ２１ ０

１０ Ｎ２Ｐ２Ｋ３ ６０ ３０ ６３ ０

１１ Ｎ３Ｐ２Ｋ２ ９０ ３０ ４２ ０

１２ Ｎ１Ｐ１Ｋ２ ３０ １５ ４２ ０

１３ Ｎ１Ｐ２Ｋ１ ３０ ３０ ２１ ０

１４ Ｎ２Ｐ１Ｋ１ ６０ １５ ２１ ０

１５ Ｎ０Ｐ０Ｋ０＋Ｍ ０ ０ ０ １７５００

１．３．２　配方施肥田间效果试验　试验设３个处理，
每个处理３次重复，小区面积２０ｍ２（５ｍ×４ｍ）。
处理分别为测土配方施肥：采用上述试验设计１中
Ｎ２Ｐ２Ｋ２处理的施肥量，即每公顷施肥量为Ｎ６０Ｐ３０Ｋ４２
［下标为公顷纯养分施肥量（ｋｇ），所用肥料为尿素、
磷酸二铵和氯化钾］；农民常规施肥：Ｎ９６Ｐ６９Ｋ０（折合
尿素含量１５０ｋｇ／ｈｍ２，磷酸二铵含量 １５０ｋｇ／ｈｍ２，
农家肥 １７５００ｋｇ／ｈｍ２）；不施肥。播种时磷酸二
铵、农家肥和氯化钾一次性基施，尿素分为８０％基
肥和２０％追肥，施肥方式和追肥比例同“１．３．１”节。

１．４　样品采集与测定
生育期内记录黑青稞各个关键生育时期，在黑

青稞成熟期每小区随机选取１ｍ２样方进行考种，测
定黑青稞的干物质、穗数、茎蘖数、株高、穗长、穗粒

数、千粒质量；产量按照试验小区单打实收计算。

１．５　数据处理
用ＳＰＳＳ２１．０对数据进行显著性分析，Ｅｘｃｅｌ

２０１０进行数据作图处理。

２　结果与分析

２．１　不同氮磷钾配施效果
２．１．１　不同氮磷钾配比的黑青稞地力产量与土壤
肥力　从供试土壤来看，土壤有机质、氮素、钾素含
量属于中等水平，仅速效磷含量较高，总体上属于

中等肥力，土壤偏碱。由表１可知，与测土配方施肥
Ｎ２Ｐ２Ｋ２处理相比，黑青稞对土壤肥力的依存率为
４５．９％，氮、磷、钾缺素区（对应处理编号分别为２、
４、８）的相对产量分别为４８．６％、７８．４％、８３．８％，以
地力产量评价供试土壤的肥力，供氮水平低下，供

磷和钾水平中上。说明本试验地氮素含量是限制

产量的主要因子，其次是磷素含量，最后是钾素含

量。与Ｎ０Ｐ０Ｋ０处理相比，Ｎ０Ｐ０Ｋ０＋Ｍ处理增施有
机肥后增产３５３％，且产量高于 Ｎ０Ｐ２Ｋ２处理，说明
施 １７５００ｋｇ／ｈｍ２的农家肥可以替代 Ｎ０Ｐ２Ｋ２水平
的氮磷钾供给。

表２　黑青稞各缺素处理与测土配方处理的比值

编号 处理
产量

（ｋｇ／ｈｍ２）
缺肥占Ｎ２Ｐ２Ｋ２
比例（％）

１ Ｎ０Ｐ０Ｋ０ ２８３３．５ ４５．９

２ Ｎ０Ｐ２Ｋ２ ３０００．０ ４８．６

４ Ｎ２Ｐ０Ｋ２ ４８３３．０ ７８．４

６ Ｎ２Ｐ２Ｋ２ ６１６６．５ １００．０

８ Ｎ２Ｐ２Ｋ０ ５１６７．５ ８３．８

１５ Ｎ０Ｐ０Ｋ０＋Ｍ ３８３４．０ ６２．２

２．１．２　不同氮磷钾配比对黑青稞产量的影响　从
图１可以看出，黑青稞的产量因处理不同而明显不
同。当Ｐ、Ｋ含量为２水平时，随着 Ｎ水平的增加，
黑青稞产量先增加后减少，最高产量 Ｎ素水平为２
水平（Ｎ２Ｐ２Ｋ２）；当Ｎ、Ｋ含量为２水平时，随着单因
素磷 Ｐ水平的增加，黑青稞产量先增后减，最高产
量Ｐ素水平为１水平（Ｎ２Ｐ１Ｋ２）；当Ｎ、Ｐ含量为２水
平时，随着单因素 Ｋ水平用量的增加，黑青稞产量
先增后减，最高产量 Ｋ素水平为１水平（Ｎ２Ｐ２Ｋ１）；
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当Ｎ、Ｐ、Ｋ其中２种肥料含量为２水平时，任意１种
肥料过量施肥（３水平）黑青稞均出现负增长。其中
Ｎ２Ｐ１Ｋ２、Ｎ２Ｐ２Ｋ１处理的产量明显高于其他处理，处
理 Ｎ２Ｐ１Ｋ２ 配比施肥量的黑青稞产量最高为
６８３４ｋｇ／ｈｍ２，产 量 最 低 的 是 处 理 Ｎ０Ｐ０Ｋ０，为
２８３３．５ｋｇ／ｈｍ２。说明在测土配方施肥量（Ｎ２Ｐ２Ｋ２）
的基础上减施磷肥或钾肥可提高产量。

２．１．３　肥料效应函数的拟合　　通常情况下，将第
２水平施肥量视为最佳施肥量。因此，在研究单因
素的肥料效应时，将其他２个因素定为２水平，此时
其他２个因素施肥量可视为最佳施肥量，排除因其
他施肥量不足或过量而造成的影响。进行肥料效

应函数拟合时，选用编号为２、３、６、１１的处理可求得
以Ｐ２Ｋ２水平为基础，产量与施氮量的一元效应方
程；选用编号为４、５、６、７的处理可求得产量与磷肥
用量的一元效应方程；选用编号为６、８、９、１０的处理
可求得产量与钾肥用量的一元效应方程。计算最

佳经济施肥量时，纯 Ｎ、Ｐ、Ｋ价格分别按 ５９７８、
１８３３、５７５０元／ｔ计算，黑青稞按６元／ｋｇ计算。
　　单因素一元二次肥料效应函数模型拟合方程
如下：

Ｙ＝ｃ＋ｂＸ＋ａＸ２。
式中：Ｙ为产量，ａ为二次回归系数，ｂ为一次回归系
数，ｃ为常量，Ｘ为肥料用量。
　　黑青稞氮肥效应一元二次方程：Ｙ＝１９１．１１５＋
８７．２０８Ｘ－９．７１９Ｘ２（ｒ＝０．９６７），对回归方程进行检
验，由表 ３和表 ４可知，Ｆ值（７．２０２）＞Ｆ０．０５
（０２２５），说明氮肥用量和黑青稞产量之间存在显
著回归关系，施氮肥对黑青稞产量有显著影响。当

Ｐ、Ｋ含量在 ２水平时，最高产量施氮量为
６７．２ｋｇ／ｈｍ２，Ｙ产量为５８０１．１ｋｇ／ｈｍ２；经济产量施

表３　Ｎ素方差分析参数

项目 ＳＳ ｄｆ ＭＳ Ｆ值 Ｐ值

回归分析 ２２７４３．４８３ ２ １１３７１．７４２ ７．２０２ ０．２５５

残差 １５７８．８６４ １ １５７８．８６４

总计 ２４３２２．３４８ ３

　　注：ＳＳ表示离均差平方和，ｄｆ表示自由度；ＭＳ表示均方。表５、

表７同。

表４　Ｎ素回归参数

项目 系数值
标准

误差
ｔ值 Ｐ值

系数值９５％置信限

下限 上限

ｃ １９１．１１５ ３８．７２９ ４．９３５ ０．１２７ －３００．９８１ ６８３．２１１

ｂ ８７．２０８ ３１．０９７ ２．８０４ ０．２１８ －３０７．９２４ ４８２．３３９

ａ －９．７１９ ４．９６７ －１．９５７ ０．３０１ －７２．８２９ ５３．３９１

氮量６６．５ｋｇ／ｈｍ２。
　　黑青稞磷肥效应一元二次方程：Ｙ＝３３３．８７５＋
１１７．２７５Ｘ－３０．５７５Ｘ２（ｒ＝０．８４８），对回归方程进行
检验，由表 ５和表 ６可知，Ｆ值（１．２８）＞Ｆ０．０５
（０５２９），说明磷肥用量和黑青稞产量之间存在显
著回归关系，施磷肥对黑青稞产量有显著影响。当

Ｎ、Ｋ含量在 ２水平时，最高产量施磷量为
２８．８ｋｇ／ｈｍ２，Ｙ产量为６６９５．０ｋｇ／ｈｍ２；经济产量施
磷量２７ｋｇ／ｈｍ２。

表５　Ｐ素方差分析参数

项目 ＳＳ ｄｆ ＭＳ Ｆ值 Ｐ值

回归分析 ７００３．３３５ ２ ３５０１．６６８ １．２８４ ０．５２９

残差 ２７２６．１１２ １ ２７２６．１１２

总计 ９７２９．４４８ ３

表６　Ｐ素回归参数

项目 系数值
标准

误差
ｔ值 Ｐ值

系数值９５％置信限

下限 上限

ｃ ３３３．８７５ ５０．８９０ ６．５６１ ０．０９６ －３１２．７４５ ９８０．４９６

ｂ １１７．２７５ ８１．７２５ １．４３５ ０．３８７ －９２１．１４０１１５５．６９０

ａ －３０．５７５ ２６．１０６ －１．１７１ ０．４５０ －３６２．２８４ ３０１．１３４

　　黑青稞钾肥效应一元二次方程：Ｙ＝３４９．５１＋
７１．００７Ｘ－１５．５８６７Ｘ２（ｒ＝０．９４３），对回归方程进行
检验，由表 ７和表 ８可知，Ｆ值（４．０１８）＞Ｆ０．０５
（０３３３），说明钾肥用量和黑青稞产量之间存在显
著回归关系，施钾肥对黑青稞产量有显著影响。当

表７　Ｋ素方差分析参数

项目 ＳＳ ｄｆ ＭＳ Ｆ值 Ｐ值

回归分析 ４０３４．２９８ ２ ２０１７．１４９ ４．０１８ ０．３３３

残差 ５０２．００２ １ ５０２．００２

总计 ４５３６．３００ ３
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表８　Ｋ素回归参数

项目 系数值 标准误差 ｔ值 Ｐ值
系数值９５％置信限

下限 上限

ｃ ３４９．５１０ ２１．８３８ １６．００５ ０．０４０ ７２．０３１ ６２６．９８９

ｂ ７１．００７ ２５．０５０ ２．８３５ ０．２１６－２４７．２８３ ３８９．２９８

ａ －１５．５８７ ５．７１６ －２．７２７ ０．２２４ －８８．２１１ ５７．０３８

Ｎ、Ｐ含量在 ２水平时，最高产量施钾量为
３４．２ｋｇ／ｈｍ２，Ｙ产量为６４５５．７ｋｇ／ｈｍ２；经济产量施钾
量３３．６ｋｇ／ｈｍ２。
　　综上所述，在推荐施肥 Ｎ２Ｐ２Ｋ２的水平上增氮、
减磷或钾可以获得最高产量和经济产量。

　　双因素肥料效应函数拟合时，选用处理２～７和
１０～１２，可求得在 Ｋ２水平下的 Ｎ、Ｐ含量二元二次
肥料效应方程；选取编号为４～１０和１４处理，可求
得Ｎ２水平下的ＰＫ二元二次肥料效应方程；选取处
理２、３、６、８～１１和１３可求得 Ｐ２水平下的 ＮＫ二元
二次肥料效应方程。不同氮磷钾二元肥料效应方

程见表９，各方程均通过了显著性检验，说明二元二
次肥料效应方程拟合准确。

　　 Ｎ、Ｐ配施时，最高产量及施肥量：Ｎ＝
６２．６ｋｇ／ｈｍ２，Ｐ＝３０．９ｋｇ／ｈｍ２，Ｋ＝４２．０ｋｇ／ｈｍ２，
Ｙ＝６２６１．０ｋｇ／ｈｍ２；即增氮增磷可获得高产。
　　 Ｐ、Ｋ配施时，最高产量及施肥量：Ｎ＝
６０．０ｋｇ／ｈｍ２，Ｐ＝３３．３ｋｇ／ｈｍ２，Ｋ＝３６．１ｋｇ／ｈｍ２，
Ｙ＝６４７４．０ｋｇ／ｈｍ２；即增磷减钾可获得高产。
　　 Ｎ、Ｋ配施时，最高产量及施肥量：Ｎ＝
６７．８ｋｇ／ｈｍ２，Ｐ＝３０．０ｋｇ／ｈｍ２，Ｋ＝３０．９ｋｇ／ｈｍ２，
Ｙ＝６１００．５ｋｇ／ｈｍ２。即增氮减钾可获得高产。
　　三因素肥料效应函数拟合时，三元二次方程相
关系数最高，其方程为 Ｙ＝１８２．９０５＋６８．７３６Ｎ－
１７０８３Ｐ＋４９．０４５Ｋ＋１７．３８９ＮＰ－０．５６３ＮＫ－
０３７９ＰＫ－１１．２６８Ｎ２ －８．７３５Ｐ２ －９．０１８Ｋ２（Ｒ２ ＝
０８５３），但黑青稞产量Ｙ与磷肥用量成反比（Ｐ的系
数为负），且此方程未能通过显著性检验。

表９　二元二次肥料效应方程

配施方案 方程 Ｒ２ Ｆ值 Ｐ值

Ｎ、Ｐ Ｙ＝６４．２３１＋１２３．０２Ｎ＋９３．５７７Ｐ－１３．４０４Ｎ２－１７．２７８Ｐ２－５．３７８ＮＰ ０．９１４ ３．０６５ ０．１９３

Ｐ、Ｋ Ｙ＝６７．４４５＋１７３．３６６Ｐ＋１４２．３１４Ｋ－２３．４３９Ｐ２－１６．２９８Ｋ２－２８．６９８ＰＫ ０．７４８ ０．７６１ ０．６３３

Ｎ、Ｋ Ｙ＝７６．５７２＋１１６．３２１Ｎ＋６４．９９８Ｋ－１１．５２６Ｎ２－９．３２２Ｋ２－５．８５３ＮＫ ０．９４３ ４．８５３ ０．１１２

　　注：方程中Ｎ、Ｐ、Ｋ分别表示Ｎ、Ｐ、Ｋ含量。

２．２　配方施肥对黑青稞生物学性状与产量的影响
从表１０可知，配方施肥的穗长、株高、茎蘖数、

穗粒数高于常规施肥和对照；其中，配方施肥和常

规施肥差异不显著，但配方施肥和常规施肥的株高

显著高于对照。从产量及其构成要素来看，千粒质

量、穗数、产量和干物质均以常规施肥处理最高，配

方施肥优于对照。千粒质量表现为常规施肥显著

高于配方施肥，产量两者之间差异不显著。

表１０　不同施肥下黑青稞的农艺性状和产量构成要素

处理
穗长

（ｃｍ）
株高

（ｃｍ）
茎蘖数

（万株／ｈｍ２）
穗数

（万穗／ｈｍ２）
穗粒数

（个）

千粒质量

（ｇ）
产量

（ｋｇ／ｈｍ２）
干物质含量

（ｋｇ／ｈｍ２）

配方施肥 ６．１ａ ８９．６ａ １４８２．０ａ ８７４．５ａ ４６．１ａ ４３．９ｂ ４１６７ａ ９１２６ａ

常规施肥 ５．８ａ ８９．２ａ １４６５．５ａ ９６４．５ａ ４０．２ａｂ ５１．５ａ ４４５８ａ １０２５１ａ

不施肥 ５．４ａ ７５．５ｂ １３５７．５ａ ８５９．５ａ ３０．４ｂ ４２．２ｂ ２５５０ｂ ６０００ｂ

　　注：同列数据后不同小写字母表示处理间差异显著（Ｐ＜０．０５）。

　　单从产量方面来看，施肥对黑青稞产量影响显
著，其中配方施肥平均产量为４１６７ｋｇ／ｈｍ２，常规施
肥为４４５８ｋｇ／ｈｍ２，较对照２５５０ｋｇ／ｈｍ２分别增产
６３．４％和７４．８％，配方施肥和常规施肥与对照处理
间的差异达显著水平。这是因为常规施肥处理增

加了有机肥，根据上述“２．１．１”节分析认为，
１７５００ｋｇ／ｈｍ２的农家肥可以替代Ｎ０Ｐ２Ｋ２水平的氮

磷钾，另在模拟方程中求得，在配方施肥（Ｎ２Ｐ２Ｋ２）
的水平上增施氮磷肥、减施钾肥可获得高产，而常

规施肥恰好符合此施肥条件，因此产量高于配方

施肥。

３　讨论与结论

本试验以当地测土配方推荐施肥量Ｎ２Ｐ２Ｋ２（每
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公顷施纯氮、磷、钾含量分别为６０、３０、４２ｋｇ）为基
础，通过增减施肥量，研究了不同施肥水平下黑青

稞产量与氮、磷、钾用量的肥料效应。结果显示氮

素是限制黑青稞产量的主要因子，其次是磷素，最

后是钾素，与前人的青稞需肥特征研究结论［１２，１６］一

致。有研究指出，西藏青稞农田施用有机肥后，青

稞产量明显增产，农田土壤肥力得到改善，主要体

现在土壤有机质含量增加，表层土壤容重减小，土

壤ｐＨ值稳定，土壤微生物量碳含量增加［１３－１４］。本

试验发现，在不施化肥的基础上单施有机肥

１７５００ｋｇ／ｈｍ２，黑青稞可增产３５．３％，有机肥可以
替代Ｎ０Ｐ２Ｋ２水平的氮磷钾，马瑞萍等研究指出，在
青稞不减产的情况下，有机肥可替代１／３的 Ｎ、Ｐ、Ｋ
配施肥，但有机肥需施用量加倍增加［１７］。

　　对其进行一元二次方程模拟时发现，在推荐施
肥量（Ｎ２Ｐ２Ｋ２）的基础上，增施氮肥、减施磷肥或钾
肥可以获得最高产量和经济产量；二元二次方程模

拟时发现，增氮、增磷、减钾可获得高产，综合２种模
拟可知，增氮、减钾可获得高产。采用一元二次方

程的单因素最高施肥量和最佳经济施肥量平均值，

综合方程得出试验区中等肥力地块的黑青稞最佳

施肥量配比为１∶０．４３∶０．５，最佳施肥量为Ｎ含量
６６．７５ｋｇ／ｈｍ２、Ｐ２Ｏ５含量 ２８．６５ｋｇ／ｈｍ

２、Ｋ２Ｏ含量
３３．９ｋｇ／ｈｍ２，比当地推荐的配方施肥增加 Ｎ含量
６．７５ｋｇ／ｈｍ２、减少 Ｐ２Ｏ５含量 １．３５ｋｇ／ｈｍ

２、减少

Ｋ２Ｏ含量 ８．１ｋｇ／ｈｍ
２。在青稞最佳施肥配比和推

荐施肥量上，因地域不同而不同，拉萨周边的白青

稞氮磷钾最佳配比为１∶０．３３～０．３７∶０．５３～０．６５，
推荐施肥量为 Ｎ１１２～１３７ｋｇ／ｈｍ２、Ｐ２Ｏ５３７．５～
５１．６ｋｇ／ｈｍ２、Ｋ２Ｏ６０～８５．８ｋｇ／ｈｍ

２［１６，１８－１９］；林芝波

密白青稞的氮、磷、钾推荐施肥量为 １３８、９０、
６６ｋｇ／ｈｍ２［２０］。对比本试验研究结果发现，黑青稞
的氮磷钾配比和白青稞的基本一致，氮磷钾用肥量

均低于白青稞。本试验在推荐施肥量的基础上进

行优化设计，得出了最佳施肥量，与推荐施肥量相

比略有不同，但函数法模拟肥料效应具有一定的局

限性，还需对最佳施肥配比进一步验证。

　　通过对比配方施肥和常规施肥发现，配方施肥
平 均 产 量 为 ４ １７６ ｋｇ／ｈｍ２，常 规 施 肥 为
４４５８ｋｇ／ｈｍ２，这是因为常规施肥虽然没有施钾，但
增加了氮肥和有机肥的用量，故在黑青稞栽培中，

考虑平衡施肥的同时，不可忽视有机肥的投入，在

氮磷钾配施的基础上，增施有机肥对于提高黑青稞

产量具有重要的作用。
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抗稻瘟病生防细菌的分离与筛选

卫　甜，吕　敏，刘怀阿，朱锦磊，苏建坤
（江苏里下河地区农业科学研究所，江苏扬州２２５００７）

　　摘要：由病原真菌Ｍａｇｎａｐｏｒｔｈｅｏｒｙｚａｅ引起的稻瘟病是水稻生产上的一种毁灭性病害。从稻瘟病发病严重的田块
分别采集健康株和病株，从１４个不同生境（土壤、根茎叶围、根茎叶内）中共分离得到３０４株潜在生防细菌。通过对各
细菌胞外产酶活性（葡聚糖酶、纤维素酶、蛋白酶）及产吲哚乙酸活性进行测定，并根据不同指标对细菌进行赋值，最

终选择评分≥３分的１１４株细菌进行稻瘟病菌的平板拮抗试验，从中筛选得到１５株对稻瘟病病菌有明显拮抗作用的
生防细菌。最终根据赋值评分结果及平板拮抗试验在实验室条件下对筛选出的１７株具有防治稻瘟病潜在能力的生
防细菌进行１６ＳｒＤＮＡ鉴定，鉴定结果表明，有１５株为芽孢杆菌，１株为糖霉菌，另１株为水库杆菌。本研究以此建立
一个针对稻瘟病生防细菌筛选的系统，得到的生防细菌可以为田间防治稻瘟病并最终应用于实际生产提供理论基础。
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　　水稻（Ｏｒｙｚａｓａｔｉｖａ）是草本稻属中的一种，全球
近５０％的人口以此为主粮［１］。２０１９年全球水稻种
植面积约为１．６３亿ｈｍ２，其中我国水稻种植面积约
占全球的 １８．５７％。由病原真菌稻瘟病病菌
（Ｍａｇｎａｐｏｒｔｈｅｏｒｙｚａｅ）引起的稻瘟病是水稻生产上的
一种毁灭性病害，被列为水稻三大病害之首，每年

可造成１０％～２０％的产量损失，危害严重的地区损
失达到４０％～５０％［２］。抗病育种、化学防治是目前

针对稻瘟病防治的主要手段。

在抗病育种方面，由于稻瘟病病原真菌变异分

化速度快、多样性程度高及新的生理小种层出不

穷，但常规育种方法选育周期长，育出的抗病品种

抗性单一，并且抗性丧失比较快，使抗病品种的广

谱抗性和持久抗性难以实现，育种行业发展举步维

艰［３］。在化学防治方面，相继出现了一些防治稻瘟

病效果较好的化学农药。据相关报道，０．２％ 苯丙
烯菌酮微乳剂、３０％ 戊唑·嘧菌酯悬浮剂、９％吡唑
醚菌酯（稻清）微囊悬浮剂等均对稻瘟病的防效可

达到６０％ ～９０％［４－６］。化学农药的出现虽在一定

程度上解决了稻瘟病防治难的问题，但随着公众食

品安全意识的提高，其过量使用带来了病原菌抗性

增强、环境污染加重、稻米农药残留等新问题。化

学防治带来了植物抗药性及食品安全问题，而传统

的农业防治又难达到预期的控制效果。在这种形

式下，利用有益微生物来防治该病成为一种新的防

治方向。

本研究通过筛选生防菌对稻瘟病进行防治，最

终筛选得到１７株具有生防潜力的细菌，以此为基
础，建立防治稻瘟病快速筛选、评估体系，以期为生

物农药田间防控稻瘟病提供理论基础。

１　材料与方法

１．１　稻瘟病生防细菌的采集与分离
细菌采集：于２０１８年９月在江苏省扬州市广陵

区湾头水稻试验基地稻瘟病发病严重的地块，采用

５点取样法分别采集健康植株和发病植株及其根围
土壤。将采集后的样品迅速装入写好编号的塑料

袋中带回实验室进行分离，植株体表及体内细菌的

分离方法分别参照Ｂｅｒｇ等的方法［７－８］。

细菌编号：Ｂ表示病株，Ｊ表示健康株；土壤分
离的细菌用Ｔ表示；根围细菌用ＧＷ表示，根内细菌
用ＧＮ表示；茎围细菌用ＪＷ表示，茎内细菌用ＪＮ表
示；叶围细菌用 ＹＷ表示，叶内细菌用 ＹＮ表示；阿
拉伯数字连续表示每次保留的细菌数量。如：细菌

—６０１— 江苏农业科学　２０２１年第４９卷第７期



编号为ＢＧＷ１１，表示从发病植株根围分离保留的第
１１株细菌，以此类推。
１．２　产酶和代谢产物活性测定

产纤维素酶活性的测定：将待鉴定的菌落用牙

签转移到纤维素酶活性测定平板，２８℃条件下培养
４８ｈ，用１ｇ／Ｌ的刚果红溶液染１ｈ后，倒掉染液，用
１ｍｍｏｌ／Ｌ的ＮａＣｌ溶液浸泡１ｈ［９］；产蛋白酶活性的
测定采用同样的方法，将待鉴定的菌落转移到蛋白

培养基于２８℃培养箱中培养３ｄ［１０］；产β－１，３－葡
聚糖酶活性的测定：将待鉴定的菌落用牙签转移到

葡聚糖平板上，２８℃培养４８ｈ。以上均须观察透明
圈有无，并记录透明圈大小。产吲哚乙酸活性的测

定，完全参照Ｓａｗａｒ等的方法［１１］。

１．３　细菌的赋值评估
潜在生防细菌赋值评估，评分如下：产蛋白酶、

纤维素酶活性各３分，其中酶活透明圈半径为０～
３ｍｍ赋１分，３～６ｍｍ赋２分，＞６ｍｍ赋３分；产
吲哚乙酸和葡聚糖酶活性各赋１分，共计８分。
１．４　细菌对稻瘟病菌的平板拮抗

采用对峙培养法，将保存于４℃冰箱中的稻瘟
病病菌斜面用接种针接种到马铃薯葡萄糖琼脂

（ＰＤＡ）培养基平板上活化，待菌丝长满平板后用灭
菌的打孔器从菌落外边缘均匀地打成直径为８ｍｍ
的圆形菌块。将菌丝块接种在ＰＤＡ平板的中心，在
其四周距中心约３５ｍｍ处分别接种１株待测定的

细菌。２５℃条件下培养至菌丝长满平板后，分别记
录各抑菌圈的半径（ｃｍ），重复４次。
１．５　细菌的１６ＳｒＤＮＡ鉴定

引物采用细菌 １６ＳｒＤＮＡ扩增通用引物 Ｕ８－
２７、Ｌ１４９４－１５１４，测序由通用生物系统（安徽）有限
公司完成。获得的 １６ＳｒＤＮＡ序列在 ＢａｓｉｃＬｏｃａｌ
ＡｌｉｇｎｍｅｎｔＳｅａｒｃｈＴｏｏｌ（ＢＬＡＳＴ）中进行比对，取得鉴
定结果。

２　结果与分析

２．１　不同生境中生防菌的分离结果
本次试验共从水稻１４个不同生境（分别是健

康株和病株的根茎叶围、根茎叶内以及土壤等）中

分离得到３０４株生防细菌（表１）。其中从健康株和
病株不同生境中分离得到的细菌数量分别为１４０、
１６４株，分别占总分离菌数的４６．０５％、５３．９５％，总
体相差不大。而从健康株叶围、病株茎围以及病株

根围分离得到的细菌数量最多，分别为 ３６、３５、３４
株，共占总菌数的３４．５４％。叶内分离到的细菌总
数为１３株，只占总菌数的４．２８％。整体来说，本研
究通过对水稻稻瘟病健康株各个生境进行细菌分

离，初步获得了数量比较丰富的潜在生防菌。

２．２　细菌产酶活性测定结果
研究发现，生防细菌产生的某些次生代谢产物

如水解酶蛋白酶、纤维素酶以及胞壁降解酶β－１，

表１　水稻不同生境中细菌的数量及细菌产酶代谢活性

微生境 植株
数量

（株）

比例

（％）
产蛋白酶的菌株 产纤维素酶的菌株 产葡聚糖酶的菌株 产吲哚乙酸的菌株

数量（株） 比例（％） 数量（株） 比例（％） 数量（株） 比例（％） 数量（株） 比例（％）

土壤 健康株 ２０ ６．５８ １９ ９５．００ ６ ３０．００ ４ ２０．００ １ ５．００

病株 ２８ ９．２１ ２６ ９２．８６ １０ ３５．７１ ７ ２５．００ ０ ０

根围 健康株 ２６ ８．５５ ２１ ８０．７７ １７ ６５．３８ ５ １９．２３ ０ ０

病株 ３４ １１．１８ ２８ ８２．３５ １４ ４１．１８ ６ １７．６５ ０ ０

根内 健康株 １５ ４．９３ １３ ８６．６７ ６ ４０．００ ２ １３．３３ １ ６．６７

病株 ２４ ７．８９ １９ ７９．１７ ３ １２．５０ ５ ２０．８３ ０ ０

茎围 健康株 ２９ ９．５４ １７ ５８．６２ ７ ２４．１４ ６ ２０．６９ ０ ０

病株 ３５ １１．５１ ２４ ６８．５７ ８ ２２．８６ ６ １７．１４ １ ２．８６

茎内 健康株 ９ ２．９６ ７ ７７．７８ ２ ２２．２２ ２ ２２．２２ １ １１．１１

病株 １３ ４．２８ １１ ８４．６２ １ ７．６９ １ ７．６９ １ ７．６９

叶围 健康株 ３６ １１．８４ ２１ ５８．３３ ９ ２５．００ ３ ８．３３ ０ ０

病株 ２２ ７．２４ １８ ８１．８２ ８ ３６．３６ ６ ２７．２７ ２ ９．０９

叶内 健康株 ５ １．６４ ５ １００ ３ ６０．００ １ ２０．００ １ ２０．００

病株 ８ ２．６３ ６ ７５．００ ４ ５０．００ ３ ３７．５０ ２ ２５．００

总计 ３０４ １００．００ ２３５ ７７．３０ ９８ ３２．２４ ５７ １８．７５ １０ ３．２９

　　注：所占比例计算方法为在３０４株细菌中，具有某种酶活性的细菌数量除以该生境中所有细菌的数量。
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３－葡聚糖酶会帮助增强寄主植物的竞争力；吲哚乙
酸作为一种生长激素，会影响植物细胞的分裂、伸

长、分化和种子萌发、根系的发育以及营养生长过

程。为此，对从不同生境中分离得到的３０４株细菌
分别进行胞外酶活性及产吲哚乙酸活性测定，结果

（表１）表明，在３０４株潜在生防菌中，具有蛋白酶活
性的细菌最多，共计２３５株，占总菌数的７７．３０％；
其次是纤维素酶（９８株）、葡聚糖酶（５７株），分别占
总菌数的３２．２４％、１８．７５％；产吲哚乙酸的生防细
菌最少（１０株），只占３．２９％。

具体分析各种酶活性发现，在健康株中，产蛋

白酶活性高的细菌来源于叶内，高达１００％，产纤维
素酶活性高的细菌来源于根围（６５．３８％），产葡聚
糖酶活性高的细菌来源于茎内（２２．２２％），产吲哚
乙酸活性高的细菌来源于叶内（２０．００％）；在病株
中，产蛋白酶活性高的细菌来源于根围（８２．３５％），
产纤维素酶活性高的细菌来源于叶内（５０．００％），
产葡聚糖酶活性高的细菌来源于叶内（３７．５０％），
产吲哚乙酸活性高的细菌来源于叶内（２５．００％）。
总之，在不同植株生境中分离得到的细菌产酶活性

和产吲哚乙酸能力差异较大，从病株不同生境中分

离得到的细菌数量明显高于健康株生境。无论是

健康或发病植株，从叶围和根围中分离得到的细菌

普遍具有较高的产酶活性。

２．３　细菌中酶活性赋值得分结果
对分离得到的３０４株潜在生防细菌进行赋值评

估，评分较高的说明防治稻瘟病效果好的可能性

高。在３０４株细菌中，有２５６株细菌至少具有１种
活性，其中有３株细菌同时具有４种活性，有２３株
细菌具有３种活性，有９１株细菌具有２种活性。具
有４种活性的３株生防细菌全部来自健康植株内，
赋予最高分值８分。７株生防菌评分为７分，大多
数来自病株。根据赋值评分结果，选取赋值评分≥３
分的细菌对稻瘟病病菌进行平板拮抗试验，共计

１１４株（表２）。
２．４　细菌对稻瘟病病菌的平板拮抗结果

通过１１４株细菌对稻瘟病病菌的平板拮抗试
验，发现共１５株对稻瘟病病菌具有不同程度的抑制
效果，占总测定菌数的１３．１６％。抑菌率在５０％以
上的有１０株，其中７株来源于病株，３株来源于健
康株（表３）。来自健康株叶围的 ＪＹＷ２１对稻瘟病
病菌的抑制率最高，达７８．２５％。

表２　１１４株生防细菌产酶活性赋值得分

编号
细菌

编号
生境

赋值得分（分）

产蛋白

酶活性

产纤维素

酶活性

产葡聚糖

酶活性

产吲哚

乙酸活性
总计

１ ＪＴ７ 健康株土壤 ３ ３ １ １ ８

２ ＪＧＮ１５健康株根内 ３ ３ １ １ ８

３ ＪＪＮ９ 健康株茎内 ３ ３ １ １ ８

４ ＢＧＷ１１ 病株根围 ３ ３ １ ０ ７

５ ＢＧＷ１６ 病株根围 ３ ３ １ ０ ７

６ ＢＪＷ３５ 病株茎围 ３ ３ １ ０ ７

７ ＢＴ７ 病株土壤 ３ ３ １ ０ ７

８ ＢＹＮ８ 病株叶内 ３ ３ １ ０ ７

９ ＪＹＮ４ 健康株叶内 ３ ３ １ ０ ７

１０ ＪＹＮ５ 健康株叶内 ３ ３ ０ １ ７

１１ ＢＧＷ４ 病株根围 ３ ３ ０ ０ ６

１２ ＢＧＷ９ 病株根围 ３ ２ １ ０ ６

１３ ＢＧＷ１３ 病株根围 ３ ３ ０ ０ ６

１４ ＢＧＷ１５ 病株根围 ３ ３ ０ ０ ６

１５ ＢＪＷ５ 病株茎围 ３ ３ ０ ０ ６

１６ ＢＹＷ１７ 病株叶围 ３ ２ １ ０ ６

１７ ＢＴ５ 病株土壤 ３ ３ ０ ０ ６

１８ ＢＴ１６ 病株土壤 ３ ３ ０ ０ ６

１９ ＢＴ１７ 病株土壤 ３ ３ ０ ０ ６

２０ ＪＧＷ２０健康株根围 ３ ３ ０ ０ ６

２１ ＪＹＷ５ 健康株叶围 ３ ２ １ ０ ６

２２ ＪＹＷ２３健康株叶围 ３ ３ ０ ０ ６

２３ ＪＴ８ 健康株土壤 ３ ２ １ ０ ６

２４ ＪＴ１２ 健康株土壤 ３ ３ ０ ０ ６

２５ ＪＴ１３ 健康株土壤 ３ ３ ０ ０ ６

２６ ＪＴ１６ 健康株土壤 ３ ３ ０ ０ ６

２７ ＢＧＮ１２ 病株根内 ２ ３ １ ０ ６

２８ ＢＪＮ１ 病株茎内 ３ ３ ０ ０ ６

２９ ＪＧＮ９ 健康株根内 ３ ２ １ ０ ６

３０ ＪＹＮ２ 健康株叶内 ３ ３ ０ ０ ６

３１ ＢＧＷ５ 病株根围 ３ １ １ ０ ５

３２ ＢＧＷ６ 病株根围 ３ ２ ０ ０ ５

３３ ＢＧＷ１９ 病株根围 ３ ２ ０ ０ ５

３４ ＢＪＷ３ 病株茎围 ３ ２ ０ ０ ５

３５ ＢＹＷ１０ 病株叶围 ３ １ ０ １ ５

３６ ＢＴ１３ 病株土壤 ３ ２ ０ ０ ５

３７ ＪＧＷ１ 健康株根围 ３ ２ ０ ０ ５

３８ ＪＧＷ６ 健康株根围 ２ ３ ０ ０ ５

３９ ＪＧＷ１１健康株根围 ２ ３ ０ ０ ５

４０ ＪＧＷ１２健康株根围 ３ ２ ０ ０ ５

４１ ＪＧＷ１５健康株根围 ２ ２ １ ０ ５

４２ ＪＪＷ８ 健康株茎围 ２ ３ ０ ０ ５

４３ ＪＪＷ９ 健康株茎围 ２ ３ ０ ０ ５
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表２（续）

编号
细菌

编号
生境

赋值得分（分）

产蛋白

酶活性

产纤维素

酶活性

产葡聚糖

酶活性

产吲哚

乙酸活性
总计

４４ ＪＹＷ２２健康株叶围 ３ ２ ０ ０ ５

４５ ＪＹＷ３２健康株叶围 ３ ２ ０ ０ ５

４６ ＪＹＷ３６健康株叶围 ２ ３ ０ ０ ５

４７ ＪＴ３ 健康株土壤 ３ ２ ０ ０ ５

４８ ＢＧＮ１５ 病株根内 ２ ３ ０ ０ ５

４９ ＪＧＮ１４健康株根内 ２ ３ ０ ０ ５

５０ ＢＧＷ３ 病株根围 １ ２ １ ０ ４

５１ ＢＧＷ７ 病株根围 ３ ０ １ ０ ４

５２ ＢＧＷ２２ 病株根围 ３ １ ０ ０ ４

５３ ＢＧＷ２４ 病株根围 ２ ２ ０ ０ ４

５４ ＢＪＷ２２ 病株茎围 ２ ２ ０ ０ ４

５５ ＢＪＷ２５ 病株茎围 ３ ０ １ ０ ４

５６ ＢＹＷ１１ 病株叶围 ２ ２ ０ ０ ４

５７ ＢＴ４ 病株土壤 ３ １ ０ ０ ４

５８ ＢＴ１５ 病株土壤 ３ １ ０ ０ ４

５９ ＢＴ２３ 病株土壤 ３ １ ０ ０ ４

６０ ＢＴ２４ 病株土壤 ３ ０ １ ０ ４

６１ ＪＧＷ８ 健康株根围 ３ １ ０ ０ ４

６２ ＪＧＷ１３健康株根围 ２ １ １ ０ ４

６３ ＪＧＷ１４健康株根围 ２ １ １ ０ ４

６４ ＪＪＷ５ 健康株茎围 ２ ２ ０ ０ ４

６５ ＪＪＷ６ 健康株茎围 ２ １ １ ０ ４

６６ ＪＹＷ２１健康株叶围 ２ ２ ０ ０ ４

６７ ＪＹＷ３５健康株叶围 ３ ０ １ ０ ４

６８ ＪＴ１４ 健康株土壤 ３ ０ １ ０ ４

６９ ＪＴ２０ 健康株土壤 ３ ０ １ ０ ４

７０ ＢＧＮ２０ 病株根内 ３ １ ０ ０ ４

７１ ＢＪＮ１０ 病株茎内 １ ３ ０ ０ ４

７２ ＢＹＮ２ 病株叶内 ２ １ １ ０ ４

７３ ＪＧＮ７ 健康株根内 ３ １ ０ ０ ４

７４ ＪＧＮ８ 健康株根内 ３ １ ０ ０ ４

７５ ＪＪＮ２ 健康株茎内 ３ ０ １ ０ ４

７６ ＢＧＷ１２ 病株根围 ３ ０ ０ ０ ３

７７ ＢＧＷ１４ 病株根围 ３ ０ ０ ０ ３

７８ ＢＧＷ１８ 病株根围 ３ ０ ０ ０ ３

７９ ＢＪＷ１ 病株茎围 ３ ０ ０ ０ ３

８０ ＢＪＷ７ 病株茎围 ２ １ ０ ０ ３

８１ ＢＪＷ１０ 病株茎围 ２ １ ０ ０ ３

８２ ＢＪＷ３２ 病株茎围 ２ １ ０ ０ ３

８３ ＢＹＷ１ 病株叶围 ２ １ ０ ０ ３

８４ ＢＹＷ８ 病株叶围 ３ ０ ０ ０ ３

８５ ＢＹＷ１３ 病株叶围 ３ ０ ０ ０ ３

８６ ＢＹＷ２１ 病株叶围 １ １ １ ０ ３

表２（续）

编号
细菌

编号
生境

赋值得分（分）

产蛋白

酶活性

产纤维素

酶活性

产葡聚糖

酶活性

产吲哚

乙酸活性
总计

８７ ＢＴ２ 病株土壤 ２ ０ １ ０ ３

８８ ＢＴ６ 病株土壤 ３ ０ ０ ０ ３

８９ ＢＴ１８ 病株土壤 ３ ０ ０ ０ ３

９０ ＢＴ２６ 病株土壤 ３ ０ ０ ０ ３

９１ ＪＧＷ２ 健康株根围 ２ １ ０ ０ ３

９２ ＪＧＷ４ 健康株根围 １ ２ ０ ０ ３

９３ ＪＧＷ５ 健康株根围 ０ ３ ０ ０ ３

９４ ＪＧＷ１６健康株根围 ２ １ ０ ０ ３

９５ ＪＧＷ２５健康株根围 ２ ０ １ ０ ３

９６ ＪＪＷ１３健康株茎围 １ ２ ０ ０ ３

９７ ＪＹＷ６ 健康株叶围 ２ ０ １ ０ ３

９８ ＪＹＷ１０健康株叶围 ３ ０ ０ ０ ３

９９ ＪＹＷ１１健康株叶围 ３ ０ ０ ０ ３

１００ ＪＹＷ１８健康株叶围 １ ２ ０ ０ ３

１０１ ＪＹＷ２５健康株叶围 ３ ０ ０ ０ ３

１０２ ＪＹＷ２６健康株叶围 １ ２ ０ ０ ３

１０３ ＪＹＷ３１健康株叶围 ０ ３ ０ ０ ３

１０４ ＪＴ６ 健康株土壤 ３ ０ ０ ０ ３

１０５ ＢＧＮ２ 病株根内 ３ ０ ０ ０ ３

１０６ ＢＧＮ１６ 病株根内 ２ ０ １ ０ ３

１０７ ＢＪＮ２ 病株茎内 ３ ０ ０ ０ ３

１０８ ＢＪＮ３ 病株茎内 ３ ０ ０ ０ ３

１０９ ＢＪＮ７ 病株茎内 ３ ０ ０ ０ ３

１１０ ＢＪＮ１２ 病株茎内 ３ ０ ０ ０ ３

１１１ ＢＹＮ３ 病株叶内 １ １ １ ０ ３

１１２ ＢＹＮ７ 病株叶内 ３ ０ ０ ０ ３

１１３ ＪＧＮ５ 健康株根内 ３ ０ ０ ０ ３

１１４ ＪＧＮ６ 健康株根内 ３ ０ ０ ０ ３

２．５　生防菌的鉴定结果
结合表２的酶活测定结果，选取赋值评估为８

分，外加１５株对稻瘟病具有明显拮抗作用的生防细
菌，本次共初步得到１７株潜在生防细菌。根据１６Ｓ
ｒＤＮＡ基因序列的测序结果，与 ＢＬＡＳＴ数据库的比
对结果（表４）显示，筛选出的１７株细菌中有１株为
糖霉菌属（Ｇｌｙｃｏｍｙｃｅｓ）细菌，１株为水库杆菌属
（Ｐｉｓｃｉｎｉｂａｃｔｅｒ）细菌，另外 １５株均为芽孢杆菌属
（Ｂａｃｉｌｌｕｓｓｐ．）细菌，其中 ４株为蜡质芽孢杆菌
（Ｂａｃｉｌｌｕｓｃｅｒｅｕｓ），４株为高地芽孢杆菌（Ｂａｃｉｌｌｕｓ
ａｌｔｉｔｕｄｉｎｉｓ），２株为枯草芽孢杆菌（Ｂａｃｉｌｌｕｓｓｕｂｔｉｌｉｓ）。

３　结论与讨论

本研究在对防治稻瘟病生防细菌的酶活筛选、
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表３　１５株细菌对稻瘟病病菌的平板拮抗活性

编号 细菌
抑菌圈半径

（ｃｍ）
抑菌率

（％）

１ ＢＧＷ９ ２．２９±０．０５ｃｄ ５７．１７

２ ＢＧＷ１１ １．２５±０．２３ｇｈ ３１．３３

３ ＢＪＷ２５ ２．０３±０．３９ｄｅ ５０．７５

４ ＢＹＷ１１ ２．２４±０．１２ｃｄ ５６．００

５ ＢＹＷ２１ ２．０５±０．０４ｄｅ ５１．１７

６ ＢＴ６ ２．２３±０．０２ｃｄ ５５．７５

７ ＢＴ１６ ２．３３±０．２０ｃｄ ５８．２５

８ ＪＧＷ５ １．０３±０．０２ｈ ２５．８３

９ ＪＪＷ５ １．７０±０．２８ｅｆ ４２．４２

１０ ＪＹＷ２１ ３．１３±０．０２ａ ７８．２５

１１ ＪＹＷ２６ ２．２８±０．２５ｃｄ ５６．９２

１２ ＢＧＮ２ １．８１±０．３１ｅｆ ４５．１７

１３ ＪＪＮ２ １．５５±０．０３ｆｇ ３８．８３

１４ ＪＧＮ１５ ２．５６±０．１１ｂｃ ６４．００

１５ ＪＹＮ４ ２．９６±０．６６ａｂ ７４．００

　　注：抑菌圈半径的数据为算术平均数 ±标准差；数据后不同小

写字母表示差异显著（Ｐ＜０．０５）。

表４　１７株生防细菌的测序比对结果

细菌 最相似细菌

ＢＧＷ９ Ｂａｃｉｌｌｕｓｃｅｒｅｕｓ

ＢＧＷ１１ Ｇｌｙｃｏｍｙｃｅｓｄｕｌｃｉｔｏｌｉｖｏｒａｎｓ

ＢＪＷ２５ Ｂａｃｉｌｌｕｓａｌｔｉｔｕｄｉｎｉｓ

ＢＹＷ１１ Ｂａｃｉｌｌｕｓａｌｔｉｔｕｄｉｎｉｓ

ＢＹＷ２１ Ｂａｃｉｌｌｕｓｓｐ．

ＢＴ６ Ｂａｃｉｌｌｕｓｃｅｒｅｕｓ

ＢＴ１６ Ｂａｃｉｌｌｕｓｃｅｒｅｕｓ

ＪＧＷ５ Ｐｉｓｃｉｎｉｂａｃｔｅｒｄｅｆｌｕｖｉｉ

ＪＪＷ５ Ｂａｃｉｌｌｕｓｓｐ．

ＪＹＷ２１ Ｂａｃｉｌｌｕｓａｌｔｉｔｕｄｉｎｉｓ

ＪＹＷ２６ Ｂａｃｉｌｌｕｓａｌｔｉｔｕｄｉｎｉｓ

ＢＧＮ２ Ｂａｃｉｌｌｕｓｓｐ．

ＪＪＮ２ Ｂａｃｉｌｌｕｓｓｕｂｔｉｌｉｓ

ＪＹＮ４ Ｂａｃｉｌｌｕｓｃｅｒｅｕｓ

ＪＴ７ Ｂａｃｉｌｌｕｓｔｈｕｒｉｎｇｉｅｎｓｉｓ

ＪＧＮ１５ Ｂａｃｉｌｌｕｓｓｕｂｔｉｌｉｓ

ＪＪＮ９ Ｂａｃｉｌｌｕｓｌｉｃｈｅｎｉｆｏｒｍｉｓ

平板拮抗及赋值评估体系时发现，在植株不同生境

中分离得到的细菌产酶活性和产吲哚乙酸能力差

异较大，从病株不同生境中分离得到的具有产酶活

性和产吲哚乙酸能力的细菌数量明显高于健康株

生境，可能是由于在稻瘟病病菌侵染的情况下，更

能激发植株体内的防御反应，分离得到的细菌产生

防御酶活性也相对更高。对稻瘟病病菌的平板拮

抗是建立在酶活筛选基础上的，因为有些细菌酶活

评分很高但对稻瘟病病菌并未表现出明显的拮抗

效果（如来源于健康土壤内的 ＪＴ７），分析可能是由
于该细菌对稻瘟病的防治并不会直接杀死病原菌，

而是通过诱导抗病性。在分离得到的细菌田间防

效指标未知的情况下，评估生防细菌潜能应该是取

两者之和更为客观科学。因此，该体系可以作为针

对稻瘟病筛选生防细菌的基础，为大规模筛选生防

菌体系的建立提供参考。

本研究以此体系为基础最终得到具有防治稻

瘟病潜在能力的１７株生防细菌，并且其中９株来源
于健康株，分析可能是此时植株生境有益生菌能保

护植物，抑制病原菌发生发展，而益生菌也会相应

发展成为优势菌群，但最终得到的１７株细菌也不能
说对稻瘟病的防治会有绝对的效果，后期仍须进行

温室及田间试验等研究，主要由于当这些细菌实际

应用于水稻时，其防效必将会受到田间土壤、气候、

温湿度、土壤微生物等诸多因素的综合影响。

芽孢杆菌属（Ｂａｃｉｌｌｕｓ）的细菌早已在国内外得
到了广泛的关注，应用潜力最大［１２］。其广泛受关注

的原因是芽孢杆菌易于分离和纯化，同时能产生耐

热、抗逆性强的芽孢，且制剂稳定、抑菌能力强、施

用方便、便于运输［１３］。针对稻瘟病的生物防治，早

有研究报道，从水稻根际筛选的２０８株细菌对稻瘟
病病菌有较好的拮抗作用，其中包括蜡状芽孢杆菌

和枯草芽孢杆菌在内的一些芽孢杆菌防效可达

５０％以上［１４］；枯草芽孢杆菌 ＩＫ－１０８０的培养滤液，
当芽孢浓度在１×１０８、５×１０８ＣＦＵ／ｍＬ时，明显可以
抑制稻瘟病病菌分生孢子萌发和菌丝生长，叶瘟的

发生率分别减轻 １３．８％、７．７％，产量损失减少
５２２％、７３５％［１５］；从水稻根系土壤中分离得到的

枯草芽孢杆菌 Ｔ４９２对稻瘟病病菌的抑制率达
６２６％［１６］。本次试验初步得到１７株生防细菌，经
过鉴定绝大多数为芽孢杆菌，相信对稻瘟病的生物

防治具有重要意义，后续将专门对芽孢杆菌的生防

效果进行系统评价并且研究其抗病机制，从理论及

实际应用为稻瘟病的生物防治提供基础。
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生防菌 ＮＨ－８及其高效突变体诱导番茄抗性的比较
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　　摘要：在比较枯草芽孢杆菌ＮＨ－８及其突变体Ｂ２、Ｈ７抑菌活性的基础上，以苏粉８号番茄幼苗为试材，比较枯草
芽孢杆菌ＮＨ－８及其高效突变体对番茄幼苗生长、抗性酶活性的影响。结果表明，ＮＨ－８菌株及其高效突变菌株对
番茄生长具有明显的促进作用，接种 Ｈ７菌株的番茄幼苗其幼苗株高、主茎高度、鲜质量、干质量分别为４２．５０ｃｍ、
２８２ｃｍ、１４９８ｇ／株、４．６５ｇ／株，较清水对照增加７３．０４％、２７６．００％、７７．２８％、１００．４３％；２个高效突变菌株的拮抗能
力较枯草芽孢杆菌ＮＨ－８有所提高，其促生作用和诱导抗性酶活性大多相应增强；接种生防菌株Ｈ７的番茄叶片过氧
化物酶、超氧化物歧化酶、过氧化氢酶、多酚氧化酶活性相对最大，分别为４．５、５５．５、４７．６、１４．７Ｕ。
　　关键词：枯草芽孢杆菌ＮＨ－８；突变体；番茄；抗性酶；酶活性；抗性诱导
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作者简介：李德全（１９７５
"

），男，江苏丰县人，博士，副教授，从事生

物防治和抗性生理研究。Ｅ－ｍａｉｌ：ｌｉｄｅｑｕａｎ＠ｎｔｕ．ｅｄｕ．ｃｎ。

　　芽孢杆菌为芽孢杆菌科、芽孢杆菌属革兰氏阳
性菌，既能产生芽孢以抵抗各种化学和物理的胁

迫，又能产生多种抗菌活性物质抑制病原物，促进

植物生长，在植物病害生物防治中应用广泛［１－５］。

诱导植物产生抗病性保护是植物产生主动抗性的

一种表现，经典抗性诱导是在植物体上先接种病原

菌或诱导物，导致在接种部位产生病斑，进而产生

系统抗病性，而多酚氧化酶（ＰＰＯ）、过氧化物酶
（ＰＯＤ）、过氧化氢酶（ＣＡＴ）和超氧化物歧化酶
（ＳＯＤ）等酶的活性大小往往与植物抗性强弱有密
切关系［６－９］，可用于指征植物对病原菌的抗性能力。

枯草芽孢杆菌（Ｂａｃｉｌｌｕｓｓｕｂｔｉｌｉｓ）ＮＨ－８是从近
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海海藻分离筛选到的具有良好抑菌活性的产芽孢

杆菌［１０］，生长快，能产生抗生素，对多种植物病原生

物具有较强的拮抗作用，是一种能在植物病害防治

中发挥重要作用的生物防治因子［１１］。本试验利用

比单一诱变更为有效的氮离子注入法［１２］对海洋细

菌ＮＨ－８进行诱变处理，筛选获得２株拮抗性能比
菌株ＮＨ－８更为高效的突变体；在此基础上，以苏
粉８号番茄幼苗为试材，测定接种生防菌ＮＨ－８和
２株高效突变菌株的番茄叶片多酚氧化酶、过氧化
物酶、过氧化氢酶、超氧化物歧化酶等活性水平，并

分析比较其对番茄幼苗的控病促生作用，旨在明确

生防菌ＮＨ－８和２株突变菌株的诱抗能力，为评价
该生防菌株的应用价值、生防作用机制及对植物病

害的有效防治提供新途径。

１　材料与方法

１．１　材料
枯草芽孢杆菌 ＮＨ－８及其高效突变菌株 Ｂ２、

Ｈ７、小麦纹枯病原菌，由南通大学生命科学学院实
验室保存提供，供试番茄品种为苏粉８号。
１．２　试验时间、地点

田间盆栽试验于２０１９年２—５月选择在南通大
学植物试验园进行，室内试验在南通大学生物技术

重点实验室进行。

１．３　菌株ＮＨ－８及其高效突变株的抑菌活性比较
以小麦纹枯菌为指示菌，采用平板对峙法验证

抑菌活性，其具体操作过程：将菌株 ＮＨ－８及其２
株突变菌株分别移植到牛肉膏、蛋白胨液体培养基

中，２６℃、１４０ｒ／ｍｉｎ振荡培养３６ｈ，备用；将纹枯病
病原菌移植到直径为９０ｍｍ的 ＰＤＡ平板上，２６℃
培养４８ｈ；打孔器打孔，将菌块移植到直径为９０ｍｍ
的空白ＰＤＡ平板中央培养８ｈ，对角接种 ＮＨ－８及
其２株高效突变体，２６℃培养４８ｈ；测量接种菌株
的菌圈直径，计算抑制率，重复６次。抑制率计算
公式：

抑制率＝菌圈直径／４５×１００％。
式中：４５为平板半径值，ｍｍ。
１．４　菌株ＮＨ－８及其高效突变菌株对番茄生长的
影响

选取生长相对一致的番茄幼苗，移栽到按顺序

摆放、装有灭菌土的塑料盆中，每盆移栽１株，接种
菌含量为１０１０ＣＦＵ／ｍＬ的菌株 ＮＨ－８及其高效突
变菌株发酵液２５０ｍＬ／株，分别以空白培养基、清水

处理为对照，移栽后１５、２５ｄ再用相应的溶液处理１
次；定植后３０ｄ，每处理随机选择５点，每点选取番
茄６株，取出植株，用自来水洗净，晾干；分别采用直
尺、游标卡尺测量株高、短缩茎粗度，采用电子秤称

量植株的鲜质量、干质量；称量干质量时，将番茄植

株在烘箱中５５℃烘干。每次处理试验植株数为３０
株，重复４次。
１．５　番茄叶片抗性酶活性的测定
１．５．１　接种处理　以番茄幼苗为试材，分别喷施菌
含量为１０１０ＣＦＵ／ｍＬ的 ＮＨ－８、Ｈ７、Ｂ２菌株发酵液
１００ｍＬ／株，以喷等量清水为对照，共计４个处理；分
别在接种后１、２、３、４、５、６ｄ取适量番茄叶片，测定
其抗性酶活性，重复４次。
１．５．２　番茄叶片酶活性测定方法［１３］　（１）过氧化
物酶和多酚氧化酶。取番茄叶片１．２ｇ，加入 ｐＨ值
６．８的０．０５ｍｏｌ／Ｌ磷酸缓冲液５ｍＬ、石英砂少许，
冰浴下研磨成匀浆；４℃、１２０００ｒ／ｍｉｎ离心２０ｍｉｎ，
取上清液，采用紫外分光光度计测定波长。过氧化

物酶：以 ０．１８ｍｏｌ／Ｌ愈疮木酚为底物，室温反应
６ｍｉｎ，以测定波长为４６０ｎｍ的吸光度 Ｄ４２０ｎｍ１ｍｉｎ
增加０．１所需酶量为 １个酶活单位，Ｕ；多酚氧化
酶：以１５０μｍｏｌ／Ｌ联苯三酚为底物，反应１０ｍｉｎ，加
人１５％ Ｈ２ＳＯ４中止，以测定波长为 ４２０ｎｍ的吸光
度Ｄ４２０ｎｍ１ｍｉｎ增加０．００１所需酶量为１个酶活单
位，Ｕ。（２）超氧化物歧化酶和过氧化氢酶。取番茄
叶片１．２ｇ，加入 ｐＨ值７．８的 ０．０５ｍｏｌ／Ｌ缓冲液
５ｍＬ、石英砂少许，冰浴下研磨成匀浆；４℃、
１２０００ｒ／ｍｉｎ离心２０ｍｉｎ，取上清液，采用紫外分光
光度计测定波长。超氧化物歧化酶：测定波长为

５６０ｎｍ的吸光度值 Ｄ５６０ｎｍ，以抑制氮蓝四唑光化学
反应还原５０％为１个酶活性单位，Ｕ；过氧化氢酶：
测定以０．２％过氧化氢为底物，室温反应３ｍｉｎ，以
测定波长为２４０ｎｍ的吸光度Ｄ２４０ｎｍ１ｍｉｎ减少０．０１
所需酶量为１个酶活单位，Ｕ。

２　结果与分析

２．１　菌株ＮＨ－８及其高效突变体的抑菌效果
由表１、图１可见，菌株ＮＨ－８的２个高效突变

体Ｈ７、Ｂ２的抑菌率分别为８０．４％、７２．０％，其拮抗
能力明显好于出发菌株ＮＨ－８，分别较菌株 ＮＨ－８
增加２３．６、３２．０百分点；Ｈ７菌株对纹枯病病原菌的
拮抗能力最强，其菌落直径相对最大，为３６．２ｃｍ。
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表１　菌株ＮＨ－８及其高效突变体对纹枯病病原菌的抑菌效果比较

菌株
直径

（ｍｍ）
抑菌率

（％）

ＮＨ－８ ２１．６ ４８．４

Ｈ７ ３６．２ ８０．４

Ｂ２ ３２．４ ７２．０

２．２　菌株ＮＨ－８及其高效突变体对番茄幼苗的促
生效果

由表２可见，与对照相比，各个菌株发酵液处理
对番茄生长均有显著的促生作用（Ｐ＜０．０５），菌株

发酵液处理２０ｄ，番茄幼苗株高、主茎高度、鲜质量、
干质量分别显著高于清水对照，其中接种 Ｈ７菌株
的番茄幼苗增加相对最高，幼苗株高、主茎高度、鲜

质量、干 质 量 分 别 为 ４２．５０ ｃｍ、２．８２ ｃｍ、
１４．９８ｇ／株、４．６５ｇ／株，分别较清水对照显著增加
７３．０４％、２７６．００％、７７．２８％、１００．４３％（Ｐ＜０．０５）。

表２　菌株ＮＨ－８及其突变体对番茄生长的影响

处理
株高

（ｃｍ）
主茎高度

（ｃｍ）
鲜质量

（ｇ／株）
干质量

（ｇ／株）

ＮＨ－８菌剂 ３０．６７ｂ １．２７ｂ １２．６７ｃ ３．３２ｂ

Ｈ７菌剂 ４２．５０ａ ２．８２ａ １４．９８ａ ４．６５ａ

Ｂ２菌剂 ３９．４０ａ ２．４１ａ １３．７６ｂ ４．３３ａ

清水对照 ２４．５６ｃ ０．７５ｃ ８．４５ｄ ２．３２ｃ

　　注：同列数据后不同小写字母表示不同处理间达显著差异（Ｐ＜

０．０５）。

２．３　菌株ＮＨ－８及其突变体处理对番茄抗性酶活
性的影响

由图２可见，喷施拮抗菌ＮＨ－８及其高效突变
株Ｂ２、Ｈ７菌液，番茄叶片抗氧化酶活性均呈先上升
后下降趋势。接种Ｈ７菌液的番茄叶片其过氧化物
酶活性在接种３ｄ、多酚氧化酶活性在接种４ｄ、超氧
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化物歧化酶活性在接种２ｄ、过氧化氢酶活性在接种
３ｄ时达到最大，４个酶活性分别为４．５、１４．７、５５．５、
４７．６Ｕ，接种６ｄ时均接近于对照水平；Ｂ２、Ｈ７这２
个高效突变株的防御酶活性多高于出发菌株 ＮＨ－
８，说明防御酶系的活性随着拮抗菌株的拮抗能力和
促生作用提高而增强。

３　结论与讨论

有研究认为，诱导植物获得系统抗性（ＳＡＲ）在
生防菌防病作用中起重要的作用［１４］，而诱导抗病性

保护是植物产生主动抗性的一种表现［１５］。王美琴

等认为，生防菌可以影响与植物抗病性相关的重要

酶活性，植物早期防御反应可提高木质化程度，增

强氧化酶活性等，这都与诱导抗病性有关［１６－１７］。枯

草芽胞杆菌对人畜无毒害，对环境无污染，具有明

显的抗菌活性和极强的抗逆能力，本试验采用的枯

草芽孢杆菌ＮＨ－８对多种植物病原生物具有较强
的拮抗性能，与其高效突变菌株对番茄幼苗生长有

明显的促进作用。本试验盆栽促生试验结果显示，

接种Ｈ７菌株的番茄幼苗的株高、主茎高度、鲜质
量、干质量分别为４２５０ｃｍ、２．８２ｃｍ、１４．９８ｇ／株、
４．６５ｇ／株，较 清 水 对 照 显 著 增 加 ７３．０４％、
２７６００％、７７．２８％、１００．４３％（Ｐ＜０．０５）。

生防菌对植物病害的防病作用可能是促生、产

生抗菌物质及诱导宿主抗性产生等多因素综合作

用的结果［１８－１９］。拮抗菌株ＮＨ－８和突变菌株可以
诱导番茄幼苗叶片内过氧化物酶、超氧化物歧化

酶、过氧化氢酶、多酚氧化酶等与抗病性相关的防

御酶活性大幅度提高，而２个高效突变株的防御酶
活性比出发菌株ＮＨ－８略高。因此，有必要进一步
加强对高效突变菌株的研发与应用。
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广东省甘蔗褐斑病菌（Ｃｅｒｃｏｓｐｏｒａｌｏｎｇｉｐｅｓ）的生物学特性
高小宁１，孙　辉２，李　婷２，齐永文１

［１．广东省生物工程研究所（广州甘蔗糖业研究所）／广东省甘蔗遗传改良工程技术中心，广东广州 ５１０３１６；

２．仲恺农业工程学院农学与生命学院，广东广州５１０２２５］

　　摘要：以广东省甘蔗褐斑病菌（Ｃｅｒｃｏｓｐｏｒａｌｏｎｇｉｐｅｓ）ＣＬ１２分离株为对象，研究了温度、ｐＨ值、培养基种类、不同碳源
和氮源对菌株菌丝生长和分生孢子萌发的影响，为进一步研究甘蔗尾孢引起的褐斑病的发生规律和防治药剂筛选奠

定基础。结果表明，ＣＬ１２分离株的菌丝在供试的１０种培养基上都可以生长，但表现出较大差异；其中ＰＤＡ和ＰＳＡ培
养基有利于菌丝生长，而ＭＳ和Ｎ６培养基不适合该菌生长。以 Ｃｚａｐｅｋ培养基作为基础，果糖作为碳源、牛肉膏和酵
母粉作为氮源最适宜病菌的菌丝生长。菌丝生长的温度范围为５～３５℃，最适温度为２５℃；菌丝生长最适 ｐＨ值为
５，在ｐＨ值为４．０～１０．０均可生长；分生孢子萌发的温度范围为１５～３５℃，ｐＨ值为４．０～１０．０，最适萌发条件为
２５℃，ｐＨ值为６．０。
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通信作者：齐永文，博士，研究员，从事甘蔗遗传育种研究。Ｔｅｌ：

（０２０）８４１７８０３６；Ｅ－ｍａｉｌ：ｙｏｎｇｗｅｎ２００１＠１６３．ｃｏｍ。

　　甘蔗（Ｓａｃｃｈａｒｕｍｓｐｐ．）是我国最重要的糖料作
物，而病害是影响甘蔗生产的重要因素。目前世界

上已经报道的甘蔗病害达１３０种，我国记录的甘蔗
侵染性病害已超过５０种［１］，其中由真菌引起的褐锈

病（ｂｒｏｗｎｒｕｓｔ）、梢腐病（ｐｏｋｋａｈｂｏｅｎｇ）、褐条病
（ｂｒｏｗｎｓｔｒｉｐｅ）、褐斑病（ｂｒｏｗｎｓｐｏｔ）等叶部病害在我
国蔗区发生普遍，对甘蔗生产造成了严重威胁。由

甘蔗尾孢（ＣｅｒｃｏｓｐｏｒａｌｏｎｇｉｐｅｓＥ．Ｅ．Ｂｕｔｌｅｒ）引起的
甘蔗褐斑病［２］于１９０６年首次在印度发现，目前在世
界甘蔗产区广泛分布。褐斑病主要危害甘蔗叶片，

发病初期受害叶片呈黄色小斑点，随后扩大形成具

有黄色晕圈的长梭形红褐色病斑，田间湿度较大

时，叶片背面产生灰色霉层，严重发病可导致叶片

提前枯死，呈现“火烧”状，从而给甘蔗生产造成严

重损失［３］。褐斑病作为甘蔗的主要叶部病害之一，

前期研究人员对该病害在我国不同蔗区的分布和

危害情况进行了大量的调查分析，发现该病害在我

国蔗区广西、云南、广东、贵州、海南等地广泛分布，

常年危害，对甘蔗正常生长产生了一定的影响［４－８］，

并评价了几种化学药剂对该病害的防治效果，发现

苯甲·嘧菌酯对甘蔗褐斑病表现出良好的防效［５］。

然而，已有研究中缺少对其病原菌生物学特性的相

关报道。

了解病菌的生物学特性是深入理解病害发生

规律的基础，进而为病害的有效防控提供理论依

据。在前期研究中，笔者从广东省翁源县采集甘蔗

褐斑病病样并对其病菌进行分离鉴定和致病性测

定，获得１株甘蔗尾孢（Ｃ．ｌｏｎｇｉｐｅｓ）分离株 ＣＬ１２。
因此，本研究以分离株 ＣＬ１２为对象，研究温度、ｐＨ
值以及营养条件对其菌丝生长和分生孢子萌发的

影响，以期为进一步研究病害发生流行规律，制定

防治技术方案奠定基础。

１　材料与方法

１．１　试验材料
供试菌株：甘蔗尾孢（Ｃ．ｌｏｎｇｉｐｅｓ）ＣＬ１２分离

株，按常规方法在马铃薯葡萄糖琼脂培养基（ＰＤＡ）
平板上繁殖、保存备用。菌株 ＣＬ１２生物学特性测
定试验于２０１９年在广东省科学院生物工程研究所
进行。

供试培养基及其配方：ＰＤＡ（２００ｇ／Ｌ马铃薯、
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２０ｇ／Ｌ葡萄糖、１５ｇ／Ｌ琼脂粉）、ＰＳＡ（２００ｇ／Ｌ马铃
薯、２０ｇ／Ｌ蔗糖、１５ｇ／Ｌ琼脂粉）、ＭＥＡ（３０ｇ／Ｌ麦芽
浸粉、３．０ｇ／Ｌ大豆蛋白胨、１５ｇ／Ｌ琼脂粉）、ＣＡＭ
（２．０ｇ／Ｌ玉米浸粉、１５ｇ／Ｌ琼脂粉）、Ｃｚａｐｅｋ（３ｇ／Ｌ
ＮａＮＯ３、１ｇ／ＬＫＨ２ＰＯ４、０．５ｇ／ＬＭｇＳＯ４·７Ｈ２Ｏ、
０．５ｇ／ＬＫＣｌ、０．０１ｇ／ＬＦｅＳＯ４、３０ｇ／Ｌ蔗糖、１５ｇ／Ｌ
琼脂粉）、ＬＢＡ（１０ｇ／ＬＮａＣｌ、１０ｇ／Ｌ蛋白胨、５ｇ／Ｌ
酵母粉、１５ｇ／Ｌ琼脂粉）、ＹＰＤ（２０ｇ／Ｌ葡萄糖、
２０ｇ／Ｌ蛋白胨、１０ｇ／Ｌ酵母粉、１５ｇ／Ｌ琼脂粉）、Ｎ６
［２８３０ｍｇ／ＬＫＮＯ３、４６３ｍｇ／Ｌ（ＮＨ４）２ＳＯ４、１６６ｍｇ／Ｌ
ＣａＣｌ２·２Ｈ２Ｏ、１８５ｍｇ／ＬＭｇＳＯ４·７Ｈ２Ｏ、４００ｍｇ／Ｌ
ＫＨ２ＰＯ４、２７．８ｍｇ／ＬＦｅＳＯ４· ７Ｈ２Ｏ、４．４ｍｇ／Ｌ
ＭｎＳＯ４·４Ｈ２Ｏ、１．６ｍｇ／ＬＺｎＳＯ４·７Ｈ２Ｏ、０．８ｍｇ／Ｌ
Ｈ２ＢＯ３、１．６ｍｇ／ＬＫＩ、２ｍｇ／Ｌ甘氨酸、０．５ｍｇ／Ｌ烟
酸］、ＭＳ［１ ９００ ｍｇ／Ｌ ＫＮＯ３、１ ６５０ ｍｇ／Ｌ
（ＮＨ４）２ＳＯ４、１７０ｍｇ／ＬＫＨ２ＰＯ４、３７０ｍｇ／ＬＭｇＳＯ４·
７Ｈ２Ｏ、４４０ｍｇ／ＬＣａＣｌ２·２Ｈ２Ｏ、０．８３ｍｇ／ＬＫＩ、
６．２ｍｇ／ＬＨ２ＢＯ３、２２．３ ｍｇ／Ｌ ＭｎＳＯ４· ４Ｈ２Ｏ、
８．６ｍｇ／ＬＺｎＳＯ４·７Ｈ２Ｏ、０．２５ｍｇ／ＬＮａ２ＭｏＯ４·
２Ｈ２Ｏ、０．２５ｍｇ／ＬＣｕＳＯ４· ５Ｈ２Ｏ、０．０２５ｍｇ／Ｌ
ＣｏＣｌ２·６Ｈ２Ｏ、３７．２５ｍｇ／ＬＮａ２ＥＤＴＡ、２７．８５ｍｇ／Ｌ
ＦｅＳＯ４·７Ｈ２Ｏ、１００ｍｇ／Ｌ肌醇、２ｍｇ／Ｌ甘氨酸、
０．５ｍｇ／Ｌ烟酸、０．５ｍｇ／Ｌ盐酸吡哆醇、０．１ｍｇ／Ｌ盐
酸硫胺素、３０ｇ／Ｌ蔗糖、１５ｇ／Ｌ琼脂粉］、ＷＡ（１５ｇ／Ｌ
琼脂）。上述培养中的 Ｎ６和 ＭＳ购自 Ｓｉｇｍａ公司，
其他培养基均按照配方进行配制；配制好的培养基

于灭菌锅中１２１℃湿热高压灭菌２０ｍｉｎ后备用。
１．２　营养条件对菌丝生长的影响
１．２．１　不同培养基对菌丝生长的影响　在培养
２０ｄ的分离株 ＣＬ１２菌落边缘，用灭菌打孔器取直
径５ｍｍ的菌饼，分别转接于ＰＤＡ、ＰＳＡ、ＭＥＡ、ＣＡＭ、
Ｃｚａｐｅｋ、ＬＢＡ、ＹＰＤ、Ｎ６、ＭＳ和 ＷＡ等１０种不同培养
基制成的平板中央。将培养皿置于２５℃培养箱中
恒温避光培养，每处理３次重复。采用“十”字交叉
法每７ｄ测量菌落直径，观察并记录菌落形态［９］。

１．２．２　不同碳源对菌丝生长的影响　以 Ｃｚａｐｅｋ培
养基作为基础，分别以等量的葡萄糖、半乳糖、果

糖、甘露糖、可溶性淀粉、麦芽糖、山梨醇和肌醇替

代其中的蔗糖，制成不同碳源培养基。按照

“１２１”节所描述的方法进行病菌的接种、培养、观
察菌落生长情况并测量菌落直径。每处理重复

３次。
１．２．３　不同氮源对菌丝生长的影响　以 Ｃｚａｐｅｋ培

养基作为基础，分别以等量的牛肉膏、酵母膏、蛋白

胨、甘氨酸、ＮＨ４Ｃｌ、ＮＨ４ＮＯ３和 Ｃａ（ＮＯ３）２替代其中
ＮａＮＯ３，制成不同氮源培养基。按照“１．２．１”节所描
述的方法进行病菌的接种、培养、观察菌落生长情

况并测量菌落直径。每处理重复３次。
１．３　培养条件对菌丝生长的影响
１．３．１　温度对菌丝生长的影响　以ＰＤＡ作为培养
基，将接菌的培养皿分别置于５、１０、１５、２０、２５、３０、
３５、４０℃下培养。按照“１．２．１”节所描述的方法进
行病菌的接种、培养、观察菌落生长情况并测量菌

落直径。每处理重复３次。
１．３．２　ｐＨ值对菌丝生长的影响　用 ０．１ｍｏｌ／Ｌ
ＨＣｌ和０．１ｍｏｌ／ＬＮａＯＨ，将ＰＤＡ培养基的 ｐＨ值调
制成４、５、６、７、８、９、１０。按照“１．２．１”节所描述的方
法进行病菌的接种、培养、观察菌落生长情况并测

量菌落直径。每处理重复３次。
１．４　培养条件对分生孢子萌发的影响
１．４．１　温度对分生孢子萌发的影响　用玉米叶粉
碳酸钙琼脂培养基（ＭＬＰＣＡ）培养分生孢子，用无菌
水配制为每视野（１０×４０）２０～３０个分生孢子的悬
浮液，采用凹孔载玻片法进行孢子萌发试验［９］。将

装有分生孢子悬浮液的凹玻片分别置于５、１０、１５、
２０、２５、３０、３５、４０℃下，于３、６ｈ镜检分生孢子萌发
情况，计算萌发率。每处理重复３次。
１．４．２　ｐＨ值对分生孢子萌发的影响　用０．１ｍｏｌ／Ｌ
ＨＣｌ和０．１ｍｏｌ／ＬＮａＯＨ，将无菌水配制成 ｐＨ值为
４、５、６、７、８、９、１０共７个梯度的溶液。按照“１．４．１”
节的方法进行分生孢子萌发试验。每处理重复

３次。

２　结果与分析

２．１　营养条件对甘蔗尾孢 ＣＬ１２分离株菌丝生长
的影响

２．１．１　不同培养基对菌丝生长的影响　由表１可
知，甘蔗尾孢菌在供试的１０种培养基上均可生长，
但生长情况差异较大。从菌落形态和生长速度来

看，ＰＤＡ、ＰＳＡ、ＹＰＤ较适宜于甘蔗尾孢的菌丝生长，
其次为 ＣＡＭ和 ＭＥＡ；在 ＷＡ上菌丝极为稀疏，而
ＭＳ和Ｎ６培养基不适合甘蔗尾孢的菌丝生长。
２．１．２　不同碳源对菌丝生长的影响　由表２可知，
分离株 ＣＬ１２能够利用多种单糖、多糖和可溶性淀
粉作为碳源，不同碳源对其菌丝生长有一定影响。

在供试的８种碳源中，果糖是甘蔗尾孢菌的最佳碳
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表１　不同培养基对甘蔗尾孢ＣＬ１２分离株菌丝生长的影响

培养基
菌落直径（ｍｍ）

１４ｄ ２１ｄ ２８ｄ ３５ｄ

ＰＤＡ ７．６ｃ １３．３ｃ １８．６ｃ ２３．１ｂ

ＰＳＡ １０．８ｂ １６．４ｂ ２１．０ｂ ２２．９ｂ

ＭＥＡ ５．８ｃ ９．５ｃ １３．７ｃ １７．８ｄ

ＣＡＭ １１．３ｂ １５．９ｂ １７．７ｃ １８．３ｄ

Ｃｚａｐｅｋ １．８ｅ ４．１ｅ ６．６ｅ ９．３ｅ

ＬＢＡ ４．５ｄ ７．２ｄ ７．６ｅ ７．９ｆ

ＹＰＤ ６．０ｃ １１．０ｃ １５．９ｄ ２０．７ｃ

Ｎ６ ３．４ｄ ６．５ｄ ３．８ｆ ５．５ｇ

ＭＳ ２．８ｄ ３．４ｅ ４．７ｆ ６．９ｆ

ＷＡ １３．６ａ ２２．０ａ ２９．４ａ ３６．６ａ

　　注：同列数据后不同小写字母表示在０．０５水平上差异显著。表

２、表３同。

表２　不同碳源对甘蔗尾孢ＣＬ１２分离株菌丝生长的影响

碳源
菌落直径（ｍｍ）

１４ｄ ２１ｄ ２８ｄ ３５ｄ

葡萄糖 ３．６ｂ ７．９ａ １１．４ａ １４．９ｂ

半乳糖 ３．０ｂ ６．５ｂ ９．０ｃ １２．１ｃ

果糖 ４．２ｂ ９．１ａ １３．９ａ １８．４ａ

甘露糖 ３．７ｂ ６．０ｂ ８．６ｃ １０．９ｄ

可溶性淀粉 １．７ｃ ４．４ｃ ７．０ｄ ９．９ｄ

麦芽糖 ４．６ｂ ８．６ａ １２．０ｂ １４．８ｂ

山梨醇 ３．８ｂ ７．３ａ ９．７ｃ １２．１ｃ

肌醇 ５．８ａ ９．４ａ １２．２ｂ １４．７ｂ

源，葡萄糖、麦芽糖和肌醇次之，其对可溶性淀粉的

利用较差。

２．１．３　不同氮源对甘蔗尾孢菌菌丝生长的影响　
甘蔗尾孢菌菌丝在不同氮源培养基中的生长情况

（表３）表明，分离株ＣＬ１２能够不同程度地利用无机
氮源和有氮源，但不同氮源对病菌菌丝生长影响显

著。供试菌株最适氮源为牛肉膏和酵母粉，其次为

蛋白胨，对ＮＨ４Ｃｌ和ＮＨ４ＮＯ３的利用较差。
２．２　培养条件对甘蔗尾孢 ＣＬ１２分离株菌丝生长
的影响

２．２．１　温度对菌丝生长的影响　不同温度对甘蔗
尾孢ＣＬ１２分离株菌丝生长的测试结果（图１）表明，
该分离株在 ５～３５℃温度范围内均可生长，高于
３５℃ 不能生长，最适生长温度为２５℃。
２．２．２　ｐＨ值对菌丝生长的影响　分离株 ＣＬ１２在
４．０～１０的７个ｐＨ值梯度条件下均可生长，对ｐＨ

表３　不同氮源对甘蔗尾孢ＣＬ１２分离株菌丝生长的影响

氮源
菌落直径（ｍｍ）

１４ｄ ２１ｄ ２８ｄ ３５ｄ

牛肉膏 １０．２ａ １６．１ａ ２１．０ａ ２５．２ａ

酵母粉 ９．９ａ １６．２ａ ２０．９ａ ２４．６ａ

蛋白胨 ７．５ｂ １２．０ｂ １７．２ｂ ２１．２ｂ

甘氨酸 ２．７ｄ ６．２ｃ １０．２ｃ １３．３ｃ

ＮＨ４Ｃｌ ２．１ｄ ５．２ｃ ６．１ｄ ６．９ｅ

ＮＨ４ＮＯ３ ３．２ｄ ５．５ｃ ７．５ｄ ８．５ｄ

Ｃａ（ＮＯ３）２ ３．９ｃ ７．０ｃ １０．９ｃ １４．１ｃ

值表现出较广的适应范围，其中在 ｐＨ值为５的条
件下菌落直径最大，表明该分离株比较适合偏酸的

生长环境（图２）。
２．３　培养条件对甘蔗尾孢 ＣＬ１２分离株分生孢子
萌发的影响

２．３．１　温度对分生孢子萌发的影响　甘蔗尾孢
ＣＬ１２分离株的分生孢子萌发率在不同温度下存在
较大差异（图３）。该菌株分生孢子在１５～３５℃温
度范围内均可萌发，最适萌发温度为 ２５℃，高于
３５℃ 或低于１０℃均不能萌发。
２．３．２　ｐＨ值对菌丝生长的影响　甘蔗尾孢分离株
ＣＬ１２的分生孢子在ｐＨ值４～１０的７个梯度条件下
均可正常萌发（图４），表现出较广 ｐＨ值适应性；其
中ｐＨ值在 ５～９的范围内，分生孢子萌发率均高
于８５％。

３　结论与讨论

尾孢菌类真菌是无性型真菌丝孢菌纲，丝孢

目，由 Ｆｒｅｓｅｎｉｕｓ在 １８６３年建立［１０］。尾孢菌属

（ＣｅｒｃｏｓｐｏｒａＦｒｅｓｅｎ．）是重要的植物病原菌，可危害
植物的不同部位，形成明显的坏死斑［１１］。该类真菌

能够侵染多种农作物和经济作物，致使受害植物出

现叶片枯黄，提前落叶、落花、落果，严重影响作物

生长，造成一定的经济损失［１２］。由玉蜀黍尾孢菌

（Ｃ．ｚｅａｅ－ｍａｙｄｉｓＴｅｈｏｎｅｔＤａｎｉｅｌｓ）引起的玉米灰斑
病在我国广泛分布，已经成为玉米生产种的重要问

题［１３］；甜菜尾孢菌（Ｃ．ｂｅｔｉｃｏｌａ）引起的褐斑病是甜
菜生产中的重要叶部病害，在全世界严重发生［１４］。

由甘蔗尾孢菌（Ｃ．ｌｏｎｇｉｐｅｓ）引起的甘蔗褐斑病在我
国蔗区均有分布，是经常发生且造成危害的主要叶

部病害之一。

然而，尾孢菌在人工培养基上生长缓慢，导致
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对甘蔗褐斑病的研究仅停留在对病害的田间调查，

缺少对其病菌的生物学特性的研究，从而限制了对

该病害侵染过程和发病规律的认识。因此，本试验

通过对甘蔗尾孢ＣＬ１２分离株的培养形状、温度、ｐＨ
值的适应性以及不同营养利用情况的研究，明确其

基本生物学特性。研究结果表明，ＣＬ１２分离株对温
度有较广的适应性，５～３５℃均可生长，但其２０～
２５℃ 的最适生长温度相同，这与甘蔗生长及其褐
斑病发生区域的气候条件相一致。但与刘可杰等

报道的玉米尾孢病菌在 １０～３０℃范围内均可生
长［１５］，略有不同。同时，研究发现该病菌对不同营

养的利用差异显著。ＣＬ１２分离株在 ＰＤＡ、ＰＳＡ、
ＹＰＤ等培养基上生长良好，菌落生长速度较快，菌
丝致密；在ＷＡ培养基上虽然菌落扩展速度最快，但
菌丝非常稀疏，其生长特性与已经报道的玉米灰斑

病菌基本一致［１５］。同时，研究发现果糖、牛肉膏和

酵母粉是甘蔗尾孢 ＣＬ２分离株最适合的碳源、氮
源；而对于玉米尾孢病菌，可溶性淀粉和麦芽糖是

其最佳碳源，说明不同的尾孢菌的营养利用情况有

较大差异。本试验通过对甘蔗褐斑病菌生物学特

性的研究，基本明确了甘蔗尾孢菌适宜的培养条件

和营养条件。然而，由于本试验只针对从广东省分

离获得的１株甘蔗尾孢菌的培养特性进行分析，那
么病菌群体的不同菌株间、不同地区的菌株间是否

存在差异，还须进一步研究。
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