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　　摘要：多黏类芽孢杆菌（Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓｐｏｌｙｍｙｘａ）是一种常见的植物根际促生细菌（ＰＧＰＲ），具有巨大的生物防治潜
力，且在可持续农业中发挥的作用越来越重要。多黏类芽孢杆菌可以防治细菌、真菌、线虫和病毒，这是通过生产各种

抗菌物质、生长必需物质的竞争以及通过引发植物的过敏防御反应来实现的。多黏类芽孢杆菌衍生的抗菌物质包括

葡聚糖酶、几丁质酶、淀粉酶、纤维素酶、黏菌素、羊毛硫菌素、杀镰孢菌素、多肽菌素等，生长必需物质的竞争主要是铁

载体，可通过诱导系统抗性 （ＩＳＲ）引发植物的过敏防御反应。因此，多黏类芽孢杆菌是生产生物农药的重要菌种，由
多黏类芽孢杆菌及其衍生物制备的微生物农药以其良好的环境友好性、生物防治机制的多样性和对土壤病害的良好

防治效果，成为植物病害防治的重要策略之一。探究多黏类芽孢杆菌的生防机制具有重要的理论和应用价值，并对近

年来多黏类芽孢杆菌通过产生抗菌物质、竞争作用以及诱导植物抗病性等生防机制的研究进展进行综述。
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　　生物防治可定义为“利用自然生物及其产物来
防治有害生物的技术，其中自然生物主要包括人

类、作物、树木、动物和有益微生物”［１］。真菌细胞

壁和昆虫角质层的降解提供了一种在不伤害人类

和其他哺乳动物的情况下防治植物病原真菌和昆

虫的方法。生防菌的拮抗作用归因于几丁质水解

酶对几丁质的水解降解，而微生物或其分泌产物在

控制植物病原真菌、线虫或害虫方面的实际应用方

面提供了一个新的途径［２－８］。研究微生物组生物技

术工具的快速发展，能够更精准地了解微生物生存

的不同生态位（如土壤和植物组织）及多样性。当

前大量研究集中在特定植物组织尤其是根际的微

生物组上［９］。通过对多种作物和土壤进行研究，发

现重要的微生物组通常由适合定植于不同植物根

部表面和内部的细菌物种组成。通过对土壤微生

物组进行研究，发现在植物附近富集的这些细菌属

之一 是 类 芽 孢 杆 菌，其 中 多 黏 类 芽 孢 杆 菌

（Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓｐｏｌｙｍｙｘａ）以其促进植物生长的潜力
而闻名，成为重要的、有潜力的生物防治和生物肥

料剂。本文阐述了关于多黏类芽孢杆菌的已知信

息及其对植物的生物防治机制，明确该生物体如何

在可持续发展的农业中发挥重要作用。

１　多黏类芽孢杆菌

多黏类芽孢杆菌自１８８０年被发现以来，已有多
个名称，开始它被命名为多黏梭菌，１８８９年因其杆
状细胞而改名为多黏芽孢杆菌［１０］；１９９３年通过对
芽孢杆菌１６ＳｒＲＮＡ序列种属的比较分析，将类芽
孢杆菌重新分类，而类芽孢杆菌与芽孢杆菌属的密

切关系体现在其名称上，是后者和拉丁语副词

“ｐａｅｎｅ”的缩写，表示“几乎”的意思。类芽孢杆菌
属由１６５种组成，其中多黏类芽孢杆菌是类芽孢杆
菌的模式菌种。多黏类芽孢杆菌是一种革兰氏阳

性、兼性厌氧、嗜中性、产孢子、杆状细菌，具有周毛

鞭毛［１１］。它主要存在于土壤、根际和植物组织中，

但也有部分是从海洋沉积物和发酵食品中分离出

来的［１２］。在美国国家生物技术信息中心（ＮＣＢＩ）
中，有５７个带注释的多黏类芽孢杆菌全基因组组装
菌株保藏的总基因组长度中位数为５．８Ｍｂ，蛋白质
计数中位数为 ４９０９，ＧＣ含量中位数为 ４５．５％
（ｈｔｔｐｓ：／／ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ／）。Ｚｈｏｕ等对 １４
株多黏类芽孢杆菌菌株的全基因组进行分析，共鉴

定出９３４５个基因，其中３０６３个在所有研究菌株中
共有，３１９４个基因属于附属基因组，平均每个菌株
有２２０个基因是特有的［１３］。在这１４个菌株的独特
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基因组中，５个最具有研究价值的功能之一是“次级
代谢产物合成、运输和分解代谢”。在基因组中鉴

定９个次级代谢物簇（非核糖体肽合成酶［ＮＲＰＳ］
簇、Ⅰ型聚酮化合物合成酶［Ｔ１ＰＫＳ］、细菌素、β内
酯、羊毛肽、膦酸盐、铁载体和反式乙酰转移酶

［ＡＴ］－ＰＫＳ），其中 ＮＲＰＳ簇存在于所有菌株中，且
在每个菌株中的含量也最高。次生代谢产物基因

簇总数平均占基因组的１２％，表明该菌种生物合成
天然产物的潜力很大［１３］。迄今为止，已发表了７个
多黏类芽孢杆菌菌株的完整基因组，包括菌株

ＳＣ２［１４］、Ｅ６８１［１５］、ＹＣ０１３６［１６］、Ｍ －１［１７］、ＳＱＲ －
２１［１８］、ＣＲ１［１９］和 ＹＣ０５７３［２０］。多黏类芽孢杆菌
Ｅ６８１是多黏类芽孢杆菌的模式菌株，它是从韩国冬
大麦根际中分离出来的，具有促进植物生长和抑制

植物病害的能力［２１］。ＳＣ２是从中国贵州省辣椒植
物的根际分离出来的，并被证明对植物病原真菌有

抑制作用，如尖孢镰刀菌、灰霉病等植物病原菌，但

这些细菌的种类尚未发表［２２］。

２　多黏类芽孢杆菌产生的抗菌物质

２．１　肽类
多黏类芽孢杆菌能产生抗菌肽，一般分子量较

小，在１～２ｋｕ之间。当前研究较广泛的抗菌肽有
多黏菌素（ｐｏｌｙｍｙｘｉｎ）、黏菌素（ｃｏｌｉｓｔｉｎ）、羊毛硫菌
素（ｌａｎｔｉｂｉｏｔｉｃｓ）、环杆菌素（ｃｉｒｃｕｌｉｎ）、杀镰孢菌素
（ｆｕｓａｒｉｃｉｄｉｎｓ）、多肽菌素（ｐｏｌｙｐｅｐｔｉｎｓ）、谷缬菌素
（ｇａｔａｖａｌｉｎ）等［２３］。多黏类芽孢杆菌所产生的抗菌

肽主要分为２种，分别为核糖体合成的细菌素和非
核糖体合成的肽。羊毛硫抗生素是细菌素中重要

的一类，也称为Ⅰ类细菌素，含有非编码氨基酸羊
毛硫氨酸。它们通常对革兰氏阳性菌具有活性，因

为革兰氏阴性菌的外膜具有天然屏障。羊毛硫抗

生素通常在细菌生长的晚期指数期或早期稳定期

表达，并与它们广泛翻译后修饰所需的基因一起编

码在一个簇中。在多黏类芽孢杆菌ＯＳＹ－ＤＦ中，多
黏类芽孢杆菌编码在一个簇中，该簇还包含假定的

羊毛硫抗生素脱水酶、羊毛硫抗生素环化酶、乙酰

化酶、肽酶和 ＡＴＰ转运蛋白，这些基因都具有输送
至胞外的功能［２４］。

也有一部分多黏类芽孢杆菌产生的许多抗菌

肽是非核糖体合成的，独立于 ＲＮＡ。氨基酸残基由
非核糖体肽合成酶（ＮＲＰＳ）拼接在一起，ＮＲＰＳ是一
种多酶复合物，可以结合 Ｄ－氨基酸和 Ｌ－氨基酸

的混合物。ＮＲＰＳ的每个模块都将１个或多个特定
氨基酸合并到肽链中，所得肽在序列和结构上表现

出极大的多样性，且对蛋白水解酶的抗性增强。非

核糖体脂肽主要通过破坏靶细胞的膜起作用，且由

于靶细胞很难重组它们的膜，因此抗病效果通常较

慢［２５］。１９９６年首次报道，在多黏类芽孢杆菌
ＫＴ－８中的六肽环，除酰胺键（缩肽）外还包含１个
或多个酯键，并连接有胍基化的 β－羟基脂肪
酸［２６－２７］。单个操纵子产生多种杀镰孢菌素

（ｆｕｓａｒｉｃｉｄｉｎｓ），不同之处在于它们在肽环的６个位
置中有３个位置掺入了氨基酸，此处多样性是由于
ＮＲＰＳ的底物特异性决定的，与多黏菌素合酶的模
块化正好相反。

多黏菌素作用于细菌的细胞膜，能使病原菌细

胞的胞内物质流失，进而失活。在促进植物生长的

根际杆菌（ＰＧＰＲ）多黏类芽孢杆菌 Ｍ－１的全基因
组序列中检测到９个基因簇，这些基因簇具有抗菌
作用的次级代谢产物具有非核糖体合成功能，其中

有多黏菌素和杀镰孢菌素。通过进一步研究，发现

多黏类芽孢杆菌Ｍ－１会抑制植物病原性梨火疫病
菌 Ｅａ２７３和 胡 萝 卜 软 腐 欧 文 氏 菌 （Ｅｒｗｉｎｉａ
ｃａｒｏｔｏｖｏｒａ）（分别是火疫病和软腐病的病原体）的生
长。通过ＭＡＬＤＩ－ＴＯＦ质谱和反相高效液相色谱
（ＲＰ－ＨＰＬＣ）检测到２种分子量，分别为１１９０．９、
１１７６．９ｕ，其抗菌化合物为多黏菌素 Ｐ、多黏菌素
Ｐ１和Ｐ２的２种成分。作用于２种欧文氏菌菌株的
活性成分从 ＴＬＣ板中分离获得，并通过（ＰＳＤ）－
ＭＡＬＤＩ－ＴＯＦ质谱法鉴定为多黏菌素 Ｐ１和多黏菌
素Ｐ２，这些发现被Ｍ－１染色体中检测到的多黏菌素
（ｐｍｘ）基因簇的域结构分析所证实，该基因簇显示对
应于多黏菌素 Ｐ的化学结构。用粗多黏菌素 Ｐ或
Ｍ－１培养上清液处理的细菌植物病原体细胞壁的相
同形态变化，证实了多黏菌素Ｐ是菌株Ｍ－１对植物
病原欧文氏菌产生的生物防治效果的主要成分［２８］。

杀镰孢菌素是一种具有出色抗真菌活性的脂

肽类抗生素。它是一类从多黏类芽孢杆菌中分离

出来的、由６个氨基酸残基和１个２－胍基 －３－羟
基十五烷酸（ＧＨＰＤ）组成的环状多肽类抗生素，在１
株防治植物枯萎病的多黏类芽孢杆菌 ＨＹ９６－２发
酵液中分离得到一种抗真菌活性物质６Ｂ，被鉴定为
杀镰孢菌素 Ａ。杀镰孢菌素对真菌具有活性，其中
包括许多重要的植物病原体和多种革兰氏阳性菌。

杀镰孢菌素天然存在的结构和合成修饰都可以化

—２— 江苏农业科学　２０２３年第５１卷第８期



学合成，从而提高稳定性并降低对人体细胞的非特

异性细胞毒性［２７］。Ｗａｎｇ等认为，多黏类芽孢杆菌
ＷＬＹ７８对尖孢镰刀菌有明显抑制作用，为探究其机
理，筛选ＷＬＹ７８的基因组进行研究，结果发现８个
潜在的抗生素生物合成基因簇在杀镰孢菌素合成

（ＦＵＳ）基因簇参与抑制镰孢属。进一步突变分析表
明，除 ｆｕｓＴＥ外，ｆｕｓ簇内的 ７个基因 ｆｕｓＧ、ｆｕｓＦ、
ｆｕｓＥ、ｆｕｓＤ、ｆｕｓＣ、ｆｕｓＢ、ｆｕｓＡ均参与抑制真菌的作用，
其在控制黄瓜枯萎病中发挥了重要作用。此外，

ｑＲＴ－ＰＣＲ表明杀镰孢菌素可以通过水杨酸 （ＳＡ）
信号诱导黄瓜枯萎病的系统抗性。多黏类芽孢杆

菌 ＨＫ４能够对一系列真菌植物病原体具有抗菌功
能，通过对ＨＫ４细胞沉淀粗提物的 ＬＣ－ＥＳＩ－ＭＳ／
ＭＳ，可以证实杀镰孢菌素作为主要抗真菌代谢物的
存在，并证明ＨＫ４具备作为生物防治剂和植物生长
促进剂的潜力［２９］。Ｌｉ发表了多黏类芽孢杆菌
ＫＦ－１的基因组序列草图，并表明 ＫＦ－１具有出色
的抗菌活性。它编码杆菌肽、卡里曼泰星、杆菌霉

素、伊图林、镰刀菌素、十三菌素和培吉肽的合酶以

及果聚糖多糖的生物合成途径。此外，该基因组中

涉及一种新的原噬菌体，其中包含编码内溶素的

基因［３０］。

２．２　蛋白质类
多黏类芽孢杆菌能产生多种具有抗菌活性的

蛋白质类物质，这种抗菌蛋白的分子量从１０ｋｕ到
３７ｋｕ不等。多黏类芽孢杆菌抗菌蛋白可以攻击真
菌和卵菌竞争者的细胞壁。丝状真菌的细胞壁含

有大量β－１，３－葡聚糖和几丁质，而卵菌的细胞壁
主要由β－１，３－葡聚糖、β－１，６－葡聚糖和纤维素
组成，两者蛋白质含量都高达１１％。目前已发现多
类芽孢杆菌可以产生葡聚糖酶、几丁质酶、纤维素

酶和蛋白酶，这些酶与真核细胞壁的破坏有关［３１］。

糖聚合物几丁质是一种不分枝的结构多糖，由 β－
Ｄ－异聚体构型的１，４－连接 Ｎ－乙酰氨基葡萄糖
（ＧｌｃＮＡｃ）残基组成。
　　与纤维素不同，甲壳素可以同时作为氮和碳的
来源（Ｃ∶Ｎ＝８∶１）。几丁质酶（ＥＣ３．２．１．１４）是
普遍存在的几丁质裂解糖基水解酶，可水解几丁质

Ｎ－乙酰氨基葡萄糖残基之间的β－１，４－糖苷键存
在于多种生物体中，包括不含几丁质的生物体，如

细菌、病毒、高等植物和动物中，在其中发挥着重要

的生理和生态作用［３２－３６］。几丁质酶可分为内几丁

质酶和外几丁质酶两大类。内切几丁质酶

（ＥＣ３２．１．１４）在内部位点随机切割几丁质，生成
可溶性Ｎ－乙酰氨基葡萄糖（ＧｌｃＮＡｃ）低分子低聚
物，如几丁质四糖、几丁质醇和二聚体二乙酰几丁

质二糖。外几丁质酶分为 ２个亚类：几丁糖苷酶
（ＥＣ３２．１．２９），它催化从几丁质微纤丝的非还原
端开始的二乙酰几丁质糖和１，４－β－Ｎ－乙酰氨基
葡萄糖苷酶的渐进释放（ＥＣ３．２．１．３０），切割产生
ＧＩｃＮＡｃ单体的内切几丁质酶和几丁糖苷酶的低聚
物产物（图１）［３５］。几丁质酶因其广泛的应用［３７］，

主要是其在真菌原生质形成中的应用［３８］，可作为一

种潜在的植物病原真菌生物防治剂［３９－４２］，培养转基

因真菌对携带几丁质酶转基因的植物／作物的抗
性［４３－４６］，以及生产低聚糖作为生物活性物质［４７］，而

受到广泛关注。

Ｃｈｏ等从韩国人参 （ＰａｎａｘｇｉｎｓｅｎｇＣ．Ａ．
Ｍｅｙｅｒ）根内分离到１株多黏类芽孢杆菌 ＧＳ０１［４８］。
从该菌株中克隆了ｃｅｌ４４Ｃ－ｍａｎ２６Ａ基因，表达和纯
化的Ｃｅｌ４４Ｃ基因对纤维素酶和地衣酶活性的最适
ｐＨ值为７．０，对木聚糖酶和甘露聚糖酶活性的最适
ｐＨ值为 ５．０。所有底物酶活性的最适温度为
５０℃。菌株９Ｘ１６６表现出最高的拮抗活性，其产生
β－１，３－葡聚糖酶的能力是抑制病原体生长的关
键机制。从牛瘤胃中分离的多黏类芽孢杆菌 ＮＤ２５
的基因组序列是木质纤维素植物生物质水解的潜

在候选物。基因组序列草案生成了５．７３Ｍｂ数据，
包含４９２２个假定的蛋白质编码基因，其中１４０个
被注释为糖苷水解酶。多黏类芽孢杆菌 ＮＤ２５菌株
包含多种木质纤维素分解成分，尤其是１２种纤维素
酶、２３种半纤维素酶和１１种酯酶，表明其具有木质
纤维素水解的潜力。随后的酶测定结果显示，菌株

利用甘蔗渣作为唯一碳源分别产生 ０．４９、０．２４、
０４４Ｕ／ｍＬ内切葡聚糖酶、外切葡聚糖酶、β－葡糖
苷酶，上述研究结果表明有效应用多黏类芽孢杆菌

ＮＤ２５促进植物生物质利用。多黏类芽孢杆菌
ＮＳＹ５０从醋渣基质中分离，可以抑制黄瓜根际尖孢
镰刀菌的生长，保护寄主植物免受病原体入侵。通

过Ｉｌｌｕｍｉｎａ对 １６ＳｒＲＮＡ基因和内部转录间隔区
（ＩＴＳ）区域（ＩＴＳ１和 ＩＴＳ２）进行测序，分析细菌和真
菌群落，结果表明，ＮＳＹ５０通过改变土壤理化性质
（如ｐＨ值、Ｃｍｉｃ、Ｒｍｉｃ、总Ｎ和Ｃｏｒｇ）可以有效降
低枯萎病的发生率（５６．４％）和酶尤其是脲酶和
β－葡萄糖苷酶的活性，相对于病原体处理条件，它
们分别显著增加 ２．２５、２．６４倍。更具体地说，
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ＮＳＹ５０的应用降低了镰刀菌的丰度并促进了潜在
的有益菌群（包括芽孢杆菌属、放线菌属、链霉菌

属、放线菌属、链孢菌属和假单胞菌属）。结果表

明，ＮＳＹ５０的施用可以改善土壤特性，通过增加有
益菌株和减少黄瓜根际病原体定植来改变微生物

群落，并减少黄瓜枯萎病的发生，从而促进黄瓜

生长［４９］。

Ｋａｖｉｔｈａ等将多黏类芽孢杆菌 ＶＬＢ１６的发酵液
用４０％硫酸铵沉淀分离得到一分子量为３７ｋｕ的抗
菌蛋白，可作用于病原真菌稻纹枯病菌（Ｒｈｉｃｏｃｔｎｉａ
ｓｏｌａｎｉ）和稻瘟病（Ｍａｇｎａｐｏｒｔｈｅｏｒｙｚａｅ）的菌丝细胞
壁，引起细胞形态发生改变，抗菌蛋白对这２种菌表
现出良好的抑制作用［５０］。多黏类芽孢杆菌 ＷＹ１１０
分离得到一种 Ｐ２抗菌蛋白，其具有广泛的抗菌
性［５１］。多黏类芽孢杆菌 ＶＬＢ１６的发酵液中分离出
一种分子量为３７ｋｕ的抗菌蛋白，可作用于多种植
物病原真菌的细胞壁，使真菌细胞形态发生改变，

从而抑制植物病原真菌的活性［５２］。

３　竞争作用

竞争作用主要为营养和空间位点竞争，是存在

于同一微生态环境中２种或２种以上微生物之间对
其生长都必需的物质及条件进行竞争的现象。铁

载体对铁的竞争是很多细菌生防菌剂抑制植物病

原真菌的重要特征。铁载体主要由非核糖体肽合

成酶（ＮＲＰＳ）合成，由基因簇编码。这些多酶复合
物由各种模块组成，每个模块都将１个或多个特定
氨基酸整合到肽主链中（另见“２．１”节）。３类铁载
体根据其官能团进行分类，即儿茶酚酸盐、异羟肟

酸盐和α－羟基碳酸盐［５３］。ｐａｅｎｉｂａｃｔｉｎ是由类芽孢
杆菌（Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓｅｌｇｉｉ）Ｂ６９产生的２，３－ＤＨＢ－丙
氨酸－苏氨酸的环状三聚内酯，在多黏类芽孢杆菌
ＳＱＲ－２１的培养物中未检测到儿茶酚酸盐，而是在
对数后期产生低浓度的异羟肟酸盐型铁载体［５４］。

铁载体合成基因簇仅存在于某些类芽孢杆菌属的

某些菌株中，且被认为从最近发生的水平基因转移
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事件中获得［５５－５６］。

Ｚｈｏｕ等研究了多黏类芽孢杆菌 ＢＦＫＣ０１通过
刺激拟南芥以增强其对铁的吸收的机制，发现

ＢＦＫＣ０１利用转录激活缺铁诱导的转录因子 １
（ＦＩＴ１），从而上调ＩＲＴ１和ＦＲＯ２的表达［５７］。此外，

ＢＦＫＣ０１不仅可以增加 ＭＹＢ７２的转录来诱导植物
系统反应，还可以激活酚类化合物的生物合成途

径。在接种ＢＦＫＣ０１的植物根系分泌物中检测到丰
富的酚类化合物，这有效地促进了碱性条件下Ｆｅ的
迁移。此外，ＢＦＫＣ０１还能分泌生长素，进一步改善
根系，增强植物从土壤中获取铁的能力。

４　诱导植物抗病性

许多多黏类芽孢杆菌是与根相关的共生菌，当

其以足够高的种群密度存在时，可以触发诱导系统

抗性（ＩＳＲ）。ＩＳＲ是一种发生在植物组织中的潜在
防御机制，不是立即激活防御状态，而是通过使植

物对潜在威胁高度敏感，能够启动更快、更强的防

御［５８］。多黏类芽孢杆菌可以诱导植物产生针对病

原菌、线虫和病毒的抗病机制。当植物识别来自多

黏类芽孢杆菌的诱导物（如结构蛋白、酶、活性氧或

挥发性有机化合物）时，ＩＳＲ途径就开始了［５９－６０］。

ＩＳＲ可导致植物激素水杨酸的全身水平升高（ＳＡ依
赖性反应）或导致 ＳＡ非依赖性反应。后者可包括
受植物激素茉莉酸调节的基因转录增加，或对茉莉

酸或乙烯有反应的基因表达增强，然后在受到攻击

时诱导这些基因。此外，不依赖于 ＳＡ的 ＩＳＲ可以
引发物理反应，如病原体侵染植物的一些部位，通

过脱落酸的调节，该部位的细胞质沉积增强，会形

成防止病原菌进一步攻击的结构屏障［５８］。植物系

统抗性被诱导后，便具有广谱抗性［６０］。

多黏类芽孢杆菌 ＫＮＵＣ２６５分泌的细菌挥发物
和可扩散代谢物作为诱导物，防治辣椒与烟草中的

细菌病原体柑橘溃疡病菌（Ｘａｎｔｈｏｍｏｎａｓａｘｏｎｏｐｏｄｉｓ）
和欧文氏菌（Ｅｒｗｉｎｉａｃａｒｏｔｏｖｏｒａ）［６１］。多黏类芽孢杆
菌Ｅ６８１被证实，使用挥发性有机化合物诱导剂来
保护拟南芥免受丁香假单胞菌的侵害［６２］。多黏类

芽孢杆菌菌株产生的挥发物和 ＮＲＰ也有助于诱导
系统抗性（ＩＳＲ）的发生，从而为植物随后的病原体
侵染做好防御准备［６３－６７］。

挥发性有机化合物（ＶＯＣ）可用于作物病害（特
别是水果）的生物防治。它可以增强土壤微生物之

间的相互作用，因为这些化合物通过土壤中充满空

气的孔隙扩散到物理分离的生物体［６８］。大量 ＶＯＣ
由多黏类芽孢杆菌以及其他微生物产生。如发现

多黏类芽孢杆菌 ＷＲ－２产生４２种 ＶＯＣ，其中超过
３０种对尖孢镰刀菌（Ｆ．ｏｘｙｓｐｏｒｕｍ）具有一定程度的
抗真菌活性，有１３种会完全抑制其生长。这些化合
物包括苯、醛、酮和醇，但有些产量很低；苯并噻唑、

苯甲醛、十一醛、十二醛、十六醛、２－十三烷酮和苯
酚是主要的抗真菌化合物。菌株 ＫＭ２５０１－１和
Ｓｂ３－１可以通过分泌有毒挥发性化合物（ＶＯＣ）保
护宿主免受南方根结线虫和真菌长轮枝孢菌的

侵害［６９－７０］。
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ＢｉｏｌｏｇｉｃａｌＣｏｎｔｒｏｌ，２０１５，８０：８９－９５．

马明磊，王秋霞，马莹莹，等．木霉菌作用机制及其在药用植物上的应用研究进展和展望［Ｊ］．江苏农业科学，２０２３，５１（８）：８－１６．

ｄｏｉ：１０．１５８８９／ｊ．ｉｓｓｎ．１００２－１３０２．２０２３．０８．００２

木霉菌作用机制及其在药用植物上的

应用研究进展和展望

马明磊１，２，王秋霞２，马莹莹２，金　桥２，张舒娜２，耿业业１

（１．北华大学，吉林吉林１３２０１３；２．中国农业科学院特产研究所，吉林长春１３０１１２）

　　摘要：本文首先介绍了木霉菌的概况、分类和特性，并从木霉菌的重寄生作用、竞争作用、协同拮抗作用、诱导植物
产生抗性、溶菌作用和抗生作用这６个方面描述了木霉菌自身和通过植物体的作用机制。木霉菌是一种无害、无毒、
广谱抗性高的真菌，因而得到广泛的开发与应用，取得较好的应用效果。但目前木霉菌的利用还不平衡，多用于蔬菜、

果树等园艺植物和小麦、玉米等农作物的病害生物防控方面，比如番茄灰霉病、香蕉枯萎病、小麦根腐病、玉米叶斑病

等。但是木霉菌在药用植物上的应用较少。药用植物是经济价值比较高的植物，２０２０年《中国药典》对药用植物农药
残留含量有了更加严格的规定。所以木霉菌作为一种有效的生物防治剂，在药用植物上还有很大的发展空间。最后

介绍了木霉菌在药用植物土壤改良、提高抗性、病害防控等方面的应用进展，为木霉菌在药用植物上的深入开发和利

用提供了参考。

　　关键词：木霉菌；分类特点；作用机制；药用植物；应用
　　中图分类号：Ｓ１８２　　文献标志码：Ａ　　文章编号：１００２－１３０２（２０２３）０８－０００８－０９

收稿日期：２０２２－０７－０６

基金项目：国家自然科学基金（编号：８１９０３７５５）；吉林省科技厅重点

研发项目（编号：２０２２０２０２１１４ＮＣ、２０２１０２０２０９６ＮＣ）；吉林省科技发

展计划（编号：２０２１０４０１１０６ＹＹ）；长春市重点研发计划（编号：

２１ＺＧＹ１７）；延边州科技发展计划（编号：２０２１ＮＳ１０）；农艺与种业

领域案例库建设（编号：ＡＬＫ［２０１９］０２８）。

作者简介：马明磊（１９９７—），男，山东淄博人，硕士研究生，主要从事

资源利用与植物保护研究。Ｅ－ｍａｉｌ：９２５３４４３７２＠ｑｑ．ｃｏｍ。

通信作者：耿业业，博士，副教授，主要从事野生动植物保护与利用方

面研究。Ｅ－ｍａｉｌ：２３０５５６５８６９＠ｑｑ．ｃｏｍ。

　　随着农业生产的不断发展，农药虽然能够减少
病害，但是会造成严重的环境污染，甚至危及人类

生命健康，因此生物绿色防治变得愈发被重视。木

霉菌制剂是一种生物性农药，目前使用木霉菌代替

化学防治是研究较多的方法之一。近年来，木霉的

研究和利用迅速发展。木霉菌及其代谢物在促进

植物生长、提高养分利用率、增加产量、增强抗病性

等方面有着广阔的应用价值，尤其是在当前国家倡

导绿色农业的大背景情况下，大规模地发展木霉已

成为建立现代高效生物控制体系的一个重要组成

部分。木霉菌在园艺植物和农作物上都得到了广

泛应用，但在药用植物方面的应用相对较缺乏，需

要进行一系列探究，为今后木霉菌在生物防治中的

应用做出参考。

１　木霉菌概况

１．１　木霉菌分类
木霉菌（Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ）属于半知菌亚门丝孢纲

丛梗孢目丛梗孢科木霉属。它的分布较为广泛，普

遍地存在于各种不同的环境中，如根系、叶片、土
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