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　　摘要：为探究分离自烟草根际的２株芽孢杆菌的种类及其抑菌促生特性，利用１６ＳｒＤＮＡ和 ｇｙｒＢ基因序列分析
法，将菌株 ＹＣ２００６和 ＹＣ２００８分别鉴定为枯草芽孢杆菌 （Ｂａｃｉｌｌｕｓｓｕｂｔｉｌｉｓ）和解淀粉芽孢杆菌 （Ｂａｃｉｌｌｕｓ
ａｍｙｌｏｌｉｑｕｅｆａｃｉｅｎｓ）。菌株对烟草赤星病病原（Ａｌｔｅｒｎａｒｉａａｌｔｅｒｎａｔａ）、烟草黑胫病病原（Ｐｈｙｔｏｐｈｔｈｏｒａｐａｒａｓｉｔｉｃａ）和烟草立枯
病（Ｒｈｉｚｏｃｔｏｎｉａｓｏｌａｎｉ）病原均具有明显的抑制作用，对烟草立枯病病原的抑制率分别达到６０．３５％和６８．０８％。菌液
浸种处理可显著提高烟草种子发芽势，在育苗基质中添加菌剂可显著提高烟苗的株高、茎围、最大叶面积、地上部鲜质

量、地下部鲜质量、总根长和总根表面积。２株芽孢杆菌对烟草主要真菌病原具有拮抗活性，同时兼具促进种子萌发
和烟苗生长的作用，具有良好的研究开发应用前景。
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　　烟草（ＮｉｃｏｔｉａｎａｔａｂａｃｕｍＬ．）是我国广泛种植的
重要茄科经济作物，烟草病害严重影响烟叶产质

量，常年造成的平均产量损失达１０％左右［１］，一直

是制约烟草生产的主要因素之一，而随着气候、耕

作制度和栽培方式的变化，烟草病原种类及其危害

程度呈增加和上升趋势。长期以来，作物病害主要

依赖化学药剂，由此导致的药害［２］、农药残留、病原

耐／抗药性、生态环境影响等问题逐年凸显，利用微
生物制剂或其他环境友好措施控制作物病害受到

各方广泛关注。在各类生防微生物资源中，芽孢杆

菌由于种类多样、遗传稳定、环境抗逆性强［３］，可通

过改善植物营养物质吸收、产生激素、诱导抗性和

抑制病原生长等方式直接或间接促进植物生长、防

治病害［４］，国内外研究者利用芽孢杆菌已开发出多

种对植物病原具有防治效果的生物菌剂［５］，并在作

物病害防治中不断发展和应用［６］。

利用微生物防治作物病害虽已取得较大的进

展，但在实际生产实践中，由于外源生防菌在目标

作物根系中定殖力低、土壤抑菌作用、施用成本等

因素的影响，生防制剂往往防效低且不稳定，筛选

根际定殖能力强的菌株资源并研究适合作物生产

特点的施用方法对提高生防菌剂施用效果具有重

要意义。前人研究表明，利用有益微生物处理烟草

种子，可明显提高种子发芽势、生长势和种子活力，

促进烟苗生长，增加其抗逆和抗病性［７］；微生物添

加进育苗基质中，可改善其结构与理化性质［８］，提

高养分供应能力，进而促进植物生长［９］；同时，菌剂

可在植物幼苗根部优先形成“生物屏障”［１０］，维持

根际微生物群落平衡并抵御病原攻击［１１－１２］。烟草

育苗集约化程度高，在种子萌发、育苗阶段使用微

生物菌剂具有经济和高效的特点，规模化推广应用

潜力大。目前，针对烟草和烟叶生产特点开发的微

生物菌剂较少，以高效土著菌株为核心的烟用菌剂

及配套使用技术仍较缺乏。

本研究以前期分离获得的２株烟草根际芽孢杆
菌ＹＣ２００６和 ＹＣ２００８为材料，采用 １６ＳｒＤＮＡ和
ｇｙｒＢ基因（ＤＮＡ促旋酶Ｂ亚单位基因）序列分析法
对菌株进行鉴定，通过室内和温室试验评估２株芽
孢杆菌的抗菌和促生能力，以期为烟草抗病促生菌

剂的开发应用提供支撑。

１　材料与方法

１．１　供试菌株、培养基和烟草品种
试 验 所 用 烟 草 黑 胫 病 菌 （Ｐｈｙｔｏｐｈｔｈｏｒａ

ｐａｒａｓｉｔｉｃａ）、烟草赤星病菌（Ａｌｔｅｒｎａｒｉａａｌｔｅｒｎａｔａ）、烟
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草立枯病菌（Ｒｈｉｚｏｃｔｏｎｉａｓｏｌａｎｉ）、芽孢杆菌 ＹＣ２００６
和ＹＣ２００８均由贵州省烟草科学研究院微生物实验
室分离并保存，ＬＢ培养基和 ＰＤＡ培养基分别用于
芽孢杆菌的活化和病原真菌培养，试验用烟草品种

为Ｋ３２６，对照为枯草芽孢杆菌可湿性粉剂（云南星
耀生物制品有限公司提供）。

１．２　主要真菌病原拮抗活性测定
用平板对峙培养法测定经活化的 ＹＣ２００６和

ＹＣ２００８对烟草黑胫病、赤星病菌和立枯病等主要真
菌病害病原菌的拮抗活性，挑取经 ＬＢ平板活化的
单菌落接种于 ＬＢ液体培养基中，摇床振荡培养
（２８℃、１８０ｒ／ｍｉｎ）２ｄ得到培养液，吸取５０μＬ培
养液缓慢滴入无菌空白滤纸片（索莱宝）中，于 ＰＤＡ
平板中接入直径６ｍｍ新鲜培养的病原菌菌饼，距
菌饼约２．５ｃｍ处等距放入含菌滤纸片，以未接菌的
ＬＢ培养液为对照，３次重复，２８℃培养箱中培养
５～７ｄ后，测量病原菌菌落直径，计算抑制率：

抑制率＝（１－接种处理病原菌菌落直径／不接
种处理病原菌菌落直径）×１００％。
１．３　菌株ｇｙｒＢ基因和１６ＳｒＤＮＡ序列分析

菌株 基 因 组 ＤＮＡ 采 用 试 剂 盒 （ＤＮｅａｓｙ
ＵｌｔｒａＣｌｅａｎＭｉｃｒｏｂｉａｌＫｉｔ，Ｑｉａｇｅｎ）并按说明书方法提
取，引物由上海英骏生物技术有限公司合成：２７Ｆ
（５′－ＡＧＡＧＴＴＴＧＡＴＣＣＴＧＧＣＴＣＡＧ－３′）／１４９２Ｒ
（５′－ＧＧＴＴＡＣＣＴＴＧＴＴＡＣＧＡＣＴＴ－３′），ＵＰ－１（５′－
ＧＡＡＧＴＣＡＴＣＡＴＧＡＣＣＧＴＴＣＴＧＣＡＹＧＣＮＧＧＮＧＧＮＡ
ＡＲＴＴＹＧＡ－３′）／ＵＰ－２ｒ（５′－ＡＧＣＡＧＧＧＴＡＣＧＧＡＴ
ＧＴＧＣＧＡＧＣＣＲＴＣＮＡＣＲＴＣＮＧＣＲＴＣＮＧＴＣＡＴ－３′），
分别用于菌株 １６ＳｒＤＮＡ和 ｇｙｒＢ基因［１３］的扩增；

ＰＣＲ扩增体系为５０μＬ（ＧｏＴａｑＴＭ ＧｒｅｅｎＭａｓｔｅｒＭｉｘ
２５μＬ、２７Ｆ／ＵＰ－１１μＬ、１４９２Ｒ／ＵＰ－２ｒ１μＬ、模板
５μＬ、无核酸酶去离子水１８μＬ）。１６ＳｒＤＮＡ基因
扩增程序为：９４℃预变性 ４ｍｉｎ；９４℃变性 ３０ｓ，
６５℃ 退火４０ｓ，７２℃延伸９０ｓ，共３５个循环；７２℃
延伸 １０ｍｉｎ；ｇｙｒＢ扩增条件：９４℃预变性 ４ｍｉｎ；
９４℃ 变性 １ｍｉｎ，６０℃退火 １ｍｉｎ，７２℃延伸
２ｍｉｎ，共３５个循环；７２℃延伸１０ｍｉｎ。

扩增产物经２％琼脂糖凝胶电泳检测后，送生
工生物工程（上海）股份有限公司进行双向测序，利

用中间引物ＵＰ－１ｓ（５′－ＧＡＡＧＴＣＡＴＣＡＴＧＡＣＣＧＴＴ
ＣＴＧＣＡ－３′）和ＵＰ－２ｒｓ（５′－ＡＧＣＡＧＧＧＴＡＣＧＧＡＴＧ
ＴＧＣＧＡＧＣＣ－３′）测通ｇｙｒＢ基因全长，测序拼接序列
在ＮＣＢＩ数据库中进行 ＢＬＡＳＴ比对，下载同源性在

９９％以上的序列，利用ＭｅｇａＸ软件包进行多重序列比
对，采用邻接法（Ｎｅｉｇｈｂｏｒ－Ｊｏｉｎｉｎｇ，Ｂｏｏｔｓｔｒａｐｖａｌｕｅ＝
１０００）构建系统发育树。
１．４　烟草种子萌发相关指标测定

取活化的菌株，接入种子培养基中，３７℃、
２００ｒ／ｍｉｎ培养２４ｈ后，制得种子液；以５％ 接种量
将种子液接种到２Ｌ发酵培养基中，３０℃条件下发
酵４８ｈ，将菌株发酵液与适量 ＣａＣＯ３混合，喷雾干
燥后获得初制菌剂。利用平板稀释法［１４］测定含菌

量，菌液ＹＣ２００６和ＹＣ２００８的浓度分别约为４．０４×
１０１０ＣＦＵ／ｍＬ和１．８３×１０１１ＣＦＵ／ｍＬ。将菌液浓度
与对照商品化菌剂浓度调至１×１０９ＣＦＵ／ｍＬ，备用。

选取烟草种子（Ｋ３２６）放于试验设置的菌剂溶
液中浸种２ｈ，分别以清水和商品化枯草芽孢杆菌可
湿性粉剂为对照，共１１个处理（表１）；浸种后，种子
置于铺有灭菌滤纸的灭菌培养皿中，加入灭菌清水

保湿，每皿放置 ３０粒种子，每个处理重复 ３次。
２５℃、光照１６ｈ／ｄ的人工气候室培养，从种子置床
之日起每天定时（早：０９：００，晚：１８：００）开盖通气２
次，加入灭菌清水，保证发芽床湿润。萌发指标以

种子露白为准。种子萌发后逐日记录发芽数量，共

记录１０ｄ，测定并计算种子萌发指标。
发芽率＝（萌发结束时已发芽种子数／供试种

子总数）×１００％；
发芽势：从种子置于培养箱开始至第３天，统计

发芽种子数占供试种子总数的百分率。

表１　供试菌剂及处理浓度

菌株
菌剂

浓度

处理

编号
菌株

菌剂

浓度

处理

编号

ＹＣ２００６ ０．５％ Ｔ１ 混合（１∶１） ０．５％ Ｔ７

ＹＣ２００６ １．０％ Ｔ２ 混合（１∶１） １．０％ Ｔ８

ＹＣ２００６ ２．０％ Ｔ３ 混合（１∶１） ２．０％ Ｔ９

ＹＣ２００８ ０．５％ Ｔ４ ＣＫ１ 清水 Ｔ１０

ＹＣ２００８ １．０％ Ｔ５ ＣＫ２（商品枯草芽 １．０％ Ｔ１１

ＹＣ２００８ ２．０％ Ｔ６ 孢杆菌制剂）

１．５　烟草幼苗农艺性状测定
在前期试验基础上，设５个处理组，处理 Ａ：每

１００ｇ育苗基质中拌入 ０．５ｇ枯草芽孢杆菌
ＹＣ２００６；处理Ｂ：每１００ｇ育苗基质中拌入２ｇ解淀
粉芽孢杆菌ＹＣ２００８；处理Ｃ：每１００ｇ常规育苗基质
中拌入 １∶１（质量比）的 １ｇ芽孢杆菌 ＹＣ２００６、
ＹＣ２００８；处理 Ｄ：空白对照，育苗基质中不拌入芽孢
杆菌（ＣＫ１）；处理Ｅ：每１００ｇ育苗基质中拌入０．５ｇ
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商品化枯草芽孢杆菌（ＣＫ２）。将种子分别播于试验
设置的不同基质中，放置于人工气候室培养，培养

环境设为温度２５℃／１８℃（昼／夜），光照１６ｈ／ｄ，相
对湿度７５％。播种４５ｄ后，参照标准 ＹＣ／Ｔ１４２—
２０１０［１５］，对烟苗株高、茎围、地上部鲜质量、地下部
鲜质量、地上部干质量、地下部干质量及最大叶面

积等指标进行测定，根系指标采用根系扫描仪（型

号：ＥＰＳＯＮ１６８０）及其配套的ＷｉｎＲｈｉｚｏＰｒｏ５．０根系
分析软件测定［１６］。

１．６　统计分析
采用ＳＰＳＳ１９．０软件进行差异显著性分析。

２　结果与分析

２．１　菌株对主要烟草病原真菌的室内拮抗活性的
影响

平板对峙试验结果表明（表 ２），ＹＣ２００６和
ＹＣ２００８菌株对病原菌菌丝的生长具有抑制作用，对
２种病原菌的抑制率达４５％以上，芽孢杆菌ＹＣ２００６
和ＹＣ２００８对烟草立枯丝核菌的抑制率最为明显，
分别达６０．３５％和６８０８％；其次为赤星病菌（链格
孢菌）和黑胫病菌（烟草疫霉）（图１）。

表２　菌株对病原真菌生长的抑制作用

病原真菌
ＹＣ２００６ ＹＣ２００８

对照菌落直径（ｃｍ）处理菌落直径（ｃｍ） 抑制率（％） 对照菌落直径（ｃｍ）处理菌落直径（ｃｍ） 抑制率（％）

烟草疫霉 ４．２６±０．２９ｂ ２．３８±０．１７ｂ ４４．１３ｂ ４．２６±０．２９ｂ ２．７４±０．１９ａ ３５．６８ｃ

链格孢菌 ５．３２±０．５７ｂ ２．７０±０．０６ｂ ４９．２５ｂ ５．３２±０．５７ｂ ２．３２±０．０６ｂ ５６．３９ｂ

立枯丝核菌 ８．０２±０．３１ａ ３．１８±０．０７ａ ６０．３５ａ ８．０２±０．３１ａ ２．５６±０．１０ａｂ ６８．０８ａ

　　注：同列数据后不同小字母表示在０．０５水平上差异显著。下表同。

２．２　菌株 １６ＳｒＤＮＡ和 ｇｙｒＢ基因序列系统发育
分析

菌株ＹＣ２００６和ＹＣ２００８的１６ＳｒＤＮＡ基因测序
结果经序列拼接后，长度分别为 １４２０ｂｐ和
１４１０ｂｐ，采用 ＮＪ法分别构建２株菌的１６ＳｒＲＮＡ
基因序列系统发育树，结果见图２和图３。从 １６Ｓ
ｒＲＮＡ基因序列系统发育树看，菌株 ＹＣ２００６和
ＹＣ２００８与临近的几株芽孢杆菌亲缘关系较为接近，
初步将ＹＣ２００６和ＹＣ２００８归为芽孢杆菌属。
　　菌株 ＹＣ２００６的 ｇｙｒＢ基因测序结果拼接后获
得１１６０ｂｐ长度的序列，与ＧｅｎＢａｎｋ中已报道的多
株枯草芽孢杆菌的ｇｙｒＢ基因序列同源性较高，序列
相似性均达９９．５％以上，采用 ＮＪ法构建基于 ｇｙｒＢ
基因序列系统发育树（图４），从ｇｙｒＢ基因序列系统
发育树分析，菌株ＹＣ２００６与枯草芽孢杆菌Ｇ２菌株

聚为一支，有较近的亲缘关系，可信度 ９７％，结合
１６ＳｒＲＮＡ基因的系统发育分析，将 ＹＣ２００６鉴定为
枯草芽孢杆菌（Ｂ．ｓｕｂｔｉｌｉｓ）；同样的方法，菌株
ＹＣ２００８的ｇｙｒＢ基因（１１７０ｂｐ）与多株解淀粉芽孢
杆菌的ｇｙｒＢ基因序列同源性较高，序列相似性均达
９９％以上，系统发育树（图５）表明菌株ＹＣ２００８与解
淀粉芽孢杆菌（Ｂ．ａｍｙｌｏｌｉｑｕｅｆａｃｉｅｎｓ，ＡＢ８２９６０４）聚为
一簇，有较近的亲缘关系，结合１６ＳｒＲＮＡ基因的系统
发育分析，将ＹＣ２００８鉴定为解淀粉芽孢杆菌。
２．３　菌株对烟草种子萌发的影响

室内种子发芽试验结果（表３）显示，种子经不
同浓度的芽孢杆菌液浸泡处理后，ＹＣ２００６０．５％处
理发芽率显著高于对照制剂；各处理发芽势显著提

高，表明本试验菌剂处理可加快烟草种子的萌发进

程，烟草出苗快而整齐。
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表３　菌剂处理对烟草种子发芽的影响

处理
发芽势

（％）
发芽率

（％）

Ｔ１ ５１．１１±５．０９ａ ９８．８９±１．９２ａ

Ｔ２ ３６．６７±８．８２ｂｃ ９０．００±３．３３ｂｃｄ

Ｔ３ ３４．４４±８．３９ｂｃ ８７．７８±１．９２ｄ

Ｔ４ ４０．００±５．７７ｂ ８８．８９±３．８５ｃｄ

Ｔ５ ３５．５６±３．８５ｂｃ ９０．００±３．３３ｂｃｄ

Ｔ６ ３７．７８±３．８５ｂｃ ９６．６７±３．３３ａｂ

Ｔ７ ３０．００±３．３３ｃｄ ９５．５６±１．９２ａｂｃ

Ｔ８ ２８．８９±３．８５ｃｄ ９７．７８±１．９２ａ

Ｔ９ ２１．１１±５．０９ｄ ９４．４４±５．０９ａｂｃｄ

ＣＫ１（清水） ５．５６±１．９２ｅ ９３．３３±６．６７ａｂｃｄ

ＣＫ２（枯草芽孢杆菌制剂） ２．２２±１．９２ｅ ９０．００±３．３３ｂｃｄ

２．４　菌株对烟草幼苗农艺性状的影响
由表４可知，处理Ａ、Ｂ、Ｃ对烟草株高有促生作

用，分别比清水对照提高了 １８８％、１０３％、３０％；各
处理间茎围无显著差异，最大叶面积比对照提高了

１０１．３０％、３６．４６％、０．８４％，处理 Ａ、Ｂ地上部鲜质
量分别比对照提高了８５．１４％、４０．０９％；各处理地
下部 鲜 质 量 分 别 比 对 照 提 高 了 １３６．３６％、
２０３０３％、６９．７０％。　
　　由表５可知，处理 Ａ的平均根系直径、总根体
积与对照相比差异显著，总根长和总根表面积均显

著高于对照，与无菌清水对照相比，分别提高了

４１７５％和３８．９５％。经０．５％ ＹＣ２００６处理过的烟
苗根长和根系表面积均高于对照，根系更为发达。

表４　基质添加菌剂对烟草幼苗生长的影响

处理
株高

（ｃｍ）
茎围

（ｃｍ）
最大叶面积

（ｃｍ２）
地上部鲜质量

（ｇ）
地上部干质量

（ｇ）
地下部鲜质量

（ｇ）
地下部干质量

（ｇ）

Ａ ２．２２±０．４４ａ １．１１±０．３３ａ ５２．７８±９．９１ａ ４．１１±１．０５ａ ０．３６ ０．７８±０．４４ａ ０．０２８

Ｂ １．５６±０．５３ａｂ １．００±０．０６ａ ３５．７８±６．０１ｂ ３．１１±０．９３ｂ ０．２５ １．００±０．５０ａ ０．０２６

Ｃ １．００±０．０１ｂ １．００±０．０４ａ ２６．４４±２．７９ｃ ２．２２±０．４４ｃ ０．１２ ０．５６±０．５３ａ ０．０１７

Ｄ ０．７７±０．４４ｂ １．２２±０．４３ａ ２６．２２±３．４２ｃ ２．２２±０．４４ｃ ０．１１ ０．３３±０．５０ｂ ０．０１４

Ｅ ０．８９±０．３３ｂ １．１２±０．３１ａ ３２．５６±７．３５ｂｃ ２．５６±０．７３ｂｃ ０．１２ ０．５６±０．５３ａ ０．０１７

表５　基质添加菌剂对烟草幼苗根系生长的影响

处理
总根长

（ｃｍ）
总根表面积

（ｃｍ２）
平均根系直径

（ｍｍ）
总根体积

（ｃｍ３）

Ａ ２１２．７８±２７．８２ａ ３２．８９±３．５１ａ ０．３３±０．１６７ａ ０．４１±０．０６ａ

Ｂ １８８．４４±１４．９６ａｂ ３０．７８±２．７８ａｂ ０．６７±０．１６７ａ ０．４０±０．０３ａ

Ｃ １６４．８９±８．２４ｂ ２４．２２±１．２９ｂ ０．２２±０．１４７ａ ０．２８±０．０５ａ

Ｄ １５０．１１±１２．４７ｂ ２３．６７±７．２１ｂ ０．４４±０．１７６ａ ０．３１±０．０２ａ

Ｅ １２４．００±６．９０ｂ １９．３３±３．５７ｂ ０．４４±０．１７６ａ ０．２４±０．０１ａ

３　结论与讨论

１６ＳｒＤＮＡ基因序列因其高度的保守性而被广
泛用于细菌分子鉴定，但对近缘种常常难以区分鉴

别。ｇｙｒＢ基因存在于所有细菌中，其分子进化速率
大于１６ＳｒＤＮＡ基因，且不同种细菌的 ｇｙｒＢ基因存
在较大差异，常作为用芽孢杆菌种水平鉴定的靶标

基因［１７］，本研究同时根据１６ＳｒＤＮＡ和ｇｙｒＢ序列和
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系统发育分析结果，将菌株ＹＣ２００６和ＹＣ２００８初步
鉴定为枯草芽孢杆菌（Ｂ．ｓｕｂｔｉｌｉｓ）和解淀粉芽孢杆
菌（Ｂ．ａｍｙｌｏｌｉｑｕｅｆａｃｉｅｎｓ）。烟草立枯病、黑胫病和赤
星病是当前烟草育苗和大田生长期的主要真菌性

病害，本研究对菌株抑菌活性测试发现，菌株

ＹＣ２００６和ＹＣ２００８对供试的３种病原菌均有不同
程度的抑制活性，抑制活性强度以立枯病病原最为

明显，烟草大田期靶斑病病原与立枯病病原属同种

不同融合群，推测本试验菌株也可抑制烟草靶斑病

病原，菌株抑菌谱等相关试验有待进一步开展，以

明确其抗病应用范围。室内种子萌发试验和温室

幼苗盆栽试验结果显示，高浓度的菌株对烟草种子

萌发和幼苗生长有抑制现象，与杨晓云等发现高浓

度解淀粉芽孢杆菌Ｂ１６１９发酵液对番茄种子萌发和
幼苗植株生长有抑制作用结果相似，表明在实际应

用中明确生防菌株浓度施用范围十分重要，同时还

需对加工工艺、剂型等下游技术开展研究，以便更

好地发挥出生防菌的生防作用［１８］。

微生物促进植物生长一般可归纳为：一是通过

其生长繁殖及代谢活动产物，促进土壤养分合成、

分解与转化，供植物生长利用，如芽孢杆菌代谢产

生生长激素等促进植物吸收水分和养分物质，直接

促进植物生长［１９］；二是通过营养竞争、产生抑菌物

质抑制有害微生物的生长，维持根系微生态平衡，

减少病原菌的侵染而间接促进植物生长。吴亚胜

等研究发现，在育苗基质中添加丛枝菌根真菌，菌

根侵染率明显提高，对辣椒幼苗的生长表现出显著

的促进作用［２０］；多黏类芽孢杆菌 ＣＦ０５发酵液对番
茄幼苗有明显的促生效果，鲜质量增加２７２０％，干
质量增加 ２６６．７％［２１］。本研究在育苗基质中添加

枯草芽孢杆菌ＹＣ２００６、解淀粉芽孢杆菌 ＹＣ２００８表
现出了显著的烟苗促生活性，添加０．５％ ＹＣ２００６，
烟苗株高、最大叶面积、地上／地下部鲜质量、总根
长和总根表面积较商品化的枯草芽孢杆菌菌剂分

别提高了 １４９．４４％、６２．１％、６０．５５％、３９２９％、
７１６０％ 和 ７０．１５％，菌株促生机理值得进一步研
究。生防菌施用后，稳定的定殖能力是其发挥生

防、促生作用的关键因素［２２］，本试验菌株为烟草根

际分离所得，可能更适合在根际定殖并发挥作用，菌

株ＹＣ２００６和ＹＣ２００８可通过拌种、基质添加等使用
方式促进烟草生长，同时，菌株对烟草主要真菌病原

具有明显的抑制作用，可作为优良的菌种材料用于烟

草专用微生物种衣剂、微生物菌剂和菌肥的开发。
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插稻秧苗素质及产量［Ｊ］．农业工程学报，２０１７，３３（１１）：１９５－

２０２．　

［１０］张明宇，刘高峰，李小龙，等．施用生物有机肥对烟草根际土壤

微生物区系的影响［Ｊ］．河南农业大学学报，２０２０，５４（２）：

３１７－３２５．　

［１１］ＡｓａｒｉＳ，ＴａｒｋｏｗｓｋáＤ，Ｒｏｌｃ̌íｋＪ，ｅｔａｌ．Ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｐｌａｎｔｇｒｏｗｔｈ－

ｐｒｏｍｏｔｉｎｇｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓｏｆＢａｃｉｌｌｕｓａｍｙｌｏｌｉｑｕｅｆａｃｉｅｎｓＵＣＭＢ５１１３ｕｓｉｎｇ

Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓｔｈａｌｉａｎａａｓｈｏｓｔｐｌａｎｔ［Ｊ］．Ｐｌａｎｔａ，２０１７，２４５（１）：１５－３０．

［１２］ＡｓａｒｉＳ，ＭａｔｚéｎＳ，ＰｅｔｅｒｓｅｎＭ，ｅｔａｌ．ＭｕｌｔｉｐｌｅｅｆｆｅｃｔｓｏｆＢａｃｉｌｌｕｓ

ａｍｙｌｏｌｉｑｕｅｆａｃｉｅｎｓｖｏｌａｔｉｌｅｃｏｍｐｏｕｎｄｓ：ｐｌａｎｔｇｒｏｗｔｈｐｒｏｍｏｔｉｏｎａｎｄ

ｇｒｏｗｔｈｉｎｈｉｂｉｔｉｏｎｏｆｐｈｙｔｏｐａｔｈｏｇｅｎｓ［Ｊ］．ＦＥＭＳＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ

Ｅｃｏｌｏｇｙ，２０１６，９２（６）：ｆｉｗ０７０．

［１３］ＹａｍａｍｏｔｏＳ，ＨａｒａｙａｍａＳ．ＰＣＲａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎａｎｄｄｉｒｅｃｔｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ

ｏｆｇｙｒＢｇｅｎｅｓｗｉｔｈｕｎｉｖｅｒｓａｌｐｒｉｍｅｒｓａｎｄｔｈｅｉｒａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｔｏｔｈｅ

ｄｅｔｅｃｔｉｏｎａｎｄｔａｘｏｎｏｍｉｃａｎａｌｙｓｉｓｏｆＰｓｅｕｄｏｍｏｎａｓｐｕｔｉｄａｓｔｒａｉｎｓ［Ｊ］．

ＡｐｐｌｉｅｄａｎｄＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，１９９５，６１（３）：１１０４－

１１０９．　

［１４］豆雅楠，牛世全，豆建涛，等．芽孢杆菌拮抗苹果树腐烂病菌的

筛选、鉴定及抑菌活性初探［Ｊ］．微生物学通报，２０１８，４５（１２）：

２６８４－２６９４．

［１５］国家烟草专卖局．烟草农艺性状调查测量方法：ＹＣ／Ｔ１４２—

２０１０［Ｓ］．北京：中国标准出版社，２０１０．

［１６］王亚男，程立娟，周启星．鸢尾对石油烃污染土壤的修复以及根
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　　系代谢分析［Ｊ］．环境科学，２０１６，３７（４）：１５３１－１５３８．

［１７］贾慧慧，谢心悦，潘园园，等．芽胞杆菌ＢＪ－６的鉴定及对甜瓜细

菌性果斑病的防治［Ｊ］．微生物学报，２０２０，６０（５）：９８２－９９１．

［１８］杨晓云，陈志谊，蒋盼盼，等．解淀粉芽孢杆菌 Ｂ１６１９对番茄的

促生作用［Ｊ］．中国生物防治学报，２０１６，３２（３）：３４９－３５６．

［１９］张荣胜，戴秀华，刘永锋，等．解淀粉芽孢杆菌Ｌｘ－１１的促水稻

生长作用及促生长物质分析［Ｊ］．核农学报，２０１８，３２（６）：

１２３０－１２３８．　

［２０］吴亚胜，王其传，祁红英，等．育苗基质中添加丛枝菌根真菌菌

剂对辣椒幼苗生长和光合参数的影响［Ｊ］．蔬菜，２０１８（７）：１２－

１６．　

［２１］郭芳芳，谢　镇，卢　鹏，等．一株多粘类芽孢杆菌的鉴定及其

生防促生效果初步测定［Ｊ］．中国生物防治学报，２０１４，３０（４）：

４８９－４９６．

［２２］ＭａｒｔｉｎｓＳＪ，ＭｅｄｅｉｒｏｓＦ，ＬａｋｓｈｍａｎａｎＶ，ｅｔａｌ．Ｉｍｐａｃｔｏｆｓｅｅｄ

ｅｘｕｄａｔｅｓ ｏｎ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｂｉｏｆｉｌｍ ｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｂａｃｉｌｌｕｓ

ａｍｙｌｏｌｉｑｕｅｆａｃｉｅｎｓＡＬＢ６２９ｉｎｃｏｍｍｏｎｂｅａｎ［Ｊ］．Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓｉｎ

Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２０１７，８：２６３１．

陈弘扬，邹宏光，方　兵，等．基于套合模型的土壤有机质空间尺度效应分析［Ｊ］．江苏农业科学，２０２１，４９（２１）：２４７－２５２．

ｄｏｉ：１０．１５８８９／ｊ．ｉｓｓｎ．１００２－１３０２．２０２１．２１．０４１

基于套合模型的土壤有机质空间尺度效应分析

陈弘扬１，邹宏光１，方　兵１，周鹏飞１，庄红娟１，宋　强１，杨　斌２，张世文１

（１．安徽理工大学地球与环境学院，安徽淮南２３２００１；２．安徽理工大学空间信息与测绘工程学院，安徽淮南 ２３２００１）

　　摘要：为了探索土壤有机质含量在空间分布上的特征，更好地服务于土地生产力和土壤肥力评价，以北京市平谷
区西北部桃园为研究对象，通过地统计学方法分析了土壤有机质空间尺度效应。结果表明，指数模型对土壤有机质含

量拟合效果最佳，各尺度上的样点数据均符合正态分布，其空间结构对空间尺度的依赖性较明显；理论半方差变异函

数Ｉ值和（Ｚ －Ｚ）２检验表明，Ｌ尺度下普通克里格法预测效果比套合模型法好，在Ｍ、Ｓ尺度下结果刚好相反；土壤有
机质含量在空间分布上呈集中连片的趋势，有机质含量低值主要集中在研究区的西南部和中东部区域，有机质高值主

要分布在北部和南部的少部分区域。因此，在采样密度较大的尺度下基于多尺度套合法针对土壤有机质空间变异进

行研究，使得插值结果达到更高的可靠性，可为制定土壤肥力评价方案提供科学的指导。

　　关键词：土壤有机质；尺度效应；空间变异；套合模型
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收稿日期：２０２１－０２－２４

基金项目：国家重点研发计划（编号：２０１６ＹＦＤ０３００８０１０４）。

作者简介：陈弘扬（１９９６—），男，安徽合肥人，硕士研究生，主要从事

土壤肥力相关研究。Ｅ－ｍａｉｌ：１３６９６０５２９＠ｑｑ．ｃｏｍ。

通信作者：张世文，博士，教授，博士生导师，主要从事土壤过程定量

化相关研究。Ｅ－ｍａｉｌ：ｍａｍｉｎ１１９０＠１２６．ｃｏｍ。

　　土壤是地表上体系最庞杂，功能最多样的生态
系统之一；土壤有机质是以多种形式和状态存在于

土壤中的含碳有机化合物，是土壤系统的不可或缺

的关键成分［１］。明确土壤有机质含量的动态变化，

采用合适的方法掌握其空间分布规律，是土地生产

力和土壤肥力评价的关键［２］。

目前，应用地统计学方法来研究土壤关键指标

空间变异特征是土壤特性研究的热点［３］。学者对

土壤关键指标的空间结构开展大量研究，如利用普

通克里格法分析了新疆伊犁地区［４］、兰州市某典型

生态区［５］、山东半岛东部地区［６］、意大利农牧交错

带［７］内土壤属性的空间分布特征，但有学者指出普

通克里格法对土壤有机质含量的插值效果并不是

很好［８］。与此同时，有研究指出所选择的空间尺度

是目前多数涉及有机质空间变异研究的前提［９－１０］，

少有研究专门论述同一研究区域、不同空间尺度上

的土壤特征变异规律。部分研究探讨了不同空间

尺度的土壤特征变异特征，并对尺度效应进行了验

证［１１－１２］，但是缺乏更加深入研究，有必要对土壤有

机质含量处于连续空间的变异特征进行更多的研

究，使土壤空间管理达到更高的要求。

本研究重点对各个尺度下的土壤有机质空间

变异结构特征进行了分析，在研究过程中提出多尺

度套合模型，并将其应用到了黄淮海平原典型农业

区的研究中，以期有效地揭示果园中有机质含量的

空间分布特征，为土地生产力和土壤肥力评价提供

科学依据。
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