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　　摘要：采用ＩｌｌｕｍｉｎａＭｉｓｅｑ测序技术对比分析马铃薯不同抗性品种发病与健康块茎内生细菌群落结构多样性和优
势菌群的差异性。结果表明，病原菌侵染改变了内生细菌原有的群落结构组成和多样性特征，与健康块茎相比，易感

病品种闽薯２号发病块茎内生细菌 Ｓｈａｎｎｏｎ指数降低，独有 ＯＴＵ明显提高，抗病品种中薯５６６发病块茎内生细菌
Ｓｈａｎｎｏｎ指数略有提高，独有ＯＴＵ数量降低；不同品种发病和健康块茎门、属水平上的主要优势菌分别为变形菌门
（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、慢生根瘤菌属（Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ）；抗病品种块茎内生细菌多样性和有益微生物群落结构比易感病品种
更丰富和稳定，闽薯２号发病块茎内慢生根瘤菌属、假单胞菌属（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ）、黄杆菌属（Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）等有益菌群
不同程度降低，而中薯５６６发病块茎有益微生物的相对丰度明显提高；放线菌属（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）是健康块茎的重要细
菌类群，对拮抗内生菌的挖掘具有一定的指导意义。
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　　冬作马铃薯作为广西优势产业，种植历史悠
久，随着马铃薯主粮化战略启动实施，种植区域逐

步扩展，由于带菌种薯的转移和栽培管理不当导致

马铃薯种植地均有疮痂病发生，并呈逐年加重趋

势。马铃薯疮痂病是由疮痂病链霉菌（Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ
ｓｃａｂｉｅｓ）引起的一种土传性和种传性病害［１］，疮痂病

链霉菌的腐生性使其能在低温生存，温度升高恢复

致病力，使其难以根治［２］，它主要危害块茎表皮，在

薯块上形成凹陷或凸起的疮痂状斑块，严重影响薯

块的外观品质和经济价值。目前主要依赖药剂防

治，虽取得一定成效，但也存在较大弊端，如农药残

留、病原菌抗药性及植物微生态环境失衡等。“以

菌治菌”的生物防治方法因具有高效性、低成本、环

境友好等特点，逐渐成为马铃薯疮痂病防治的热点

和趋势。

植物内生菌是指其生活史中的某一段时期生

活在健康植物各组织器官的细胞间隙或者细胞内

部，不引起宿主植株发生明显病害的一类微生

物［３－４］。植物内生菌长期定殖于植物组织内部并与

之长期协同进化形成了互利共生的关系［５］，内生菌

与植物共同组成一个复杂微生态系统，使其具有丰

富物种多样性和特殊生物功能，对调节宿主体内的

微生态平衡以及促进宿主植物健康生长发挥重要

作用，是一类具有巨大应用潜能的新型生防资

源［６－７］。研究发现，植物内生菌的分布特征与其定

殖宿主植物的种类或品种、部位以及生长的地理环

境等因素紧密相关［８］。不同抗性品种内生菌群落

结构组成相似，但多样性特征存在较大差异，内生

菌对寄主选择偏好性可能与寄主自身的生理结构、

营养代谢途径以及其分泌的次生代谢产物有

关［９－１０］。健康和感病植株内生菌存在明显差异，内

生菌多样性、丰富度与植株健康水平密切相关，病

原菌的入侵降低了植株对外源菌的选择性［１１－１２］。

马铃薯不同品种对疮痂病具有不同的抗

性［１３－１５］，这种抗性是否与抗感品种的内生细菌有

关，以及抗、感品种是否存在内生菌多样性和种群

结构的差异。为了解释这个科学问题，本研究采用

ＩｌｌｕｍｉｎａＭｉｓｅｑ测序技术对马铃薯抗疮痂病品种和
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易感病品种、健康和发病块茎内生细菌的群落结构

和多样性进行分析，探讨品种抗性与其内生细菌间

存在的关系，旨为马铃薯内生细菌微生物信息系统

构建、疮痂病拮抗菌的筛选和利用提供数据支撑。

１　材料与方法

１．１　试验材料
１．１．１　供试材料及病原菌　供试品种有费乌瑞它、
紫云１号、云薯３０４、希森６号、闽薯２号、华薯９号、
黔芋８号、中薯早３９、中薯５６６，均为无疮痂病斑的
原种一代，由中国农业科学院蔬菜研究所提供；供

试病原菌株加利利疮痂链霉菌 （Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ
ｇａｌｉｌａｅｕｓ），由内蒙古大学马铃薯工程技术研究中心
提供。

１．１．２　供试培养基　ＯＭＡ培养基：２０ｇ燕麦粉，煮
沸２０ｍｉｎ后，经过３层纱布过滤，１８ｇ琼脂粉，混合
后蒸馏水定容至１０００ｍＬ，ｐＨ值调节到７．０。
１．１．３　主要试剂和仪器　细菌基因组提取试剂盒，
购自ＯＭＥＧＡ公司；ＡｘｙＰｒｅｐＤＮＡ凝胶回收试剂盒，
购自ＡＸＹＧＥＮ公司；ＱｕａｎｔｉＦｌｕｏｒＴＭ－ＳＴ蓝色荧光定
量系统，购自Ｐｒｏｍｅｇａ公司；用ＰａｃＢｉｏ构建文库和进
行测序。

１．２　试验方法
１．２．１　不同抗性品种筛选
１．２．１．１　接种体的制备　供试菌株在燕麦培养基
中２８℃培养１４ｄ，用无菌水冲洗菌株孢子并调节孢
子悬浮液浓度为１０６ＣＦＵ／ｍＬ，采用平板稀释涂布法
确定孢子浓度。

１．２．１．２　播种与管理　盆栽试验前先进行种薯催
芽、薯块消毒以及土壤灭菌，土壤与基质按１∶１的
比例混合后，在１×１０５Ｐａ条件下灭菌３０ｍｉｎ；每盆
种植１个薯块，每个品种重复４次，分别于播种、播
种后４周灌根接种２００ｍＬ菌悬液，对照处理浇入等
量清水。播种后３０ｄ，根据植株的生长情况浇水，之
后进入控水期，待植株出现缺水症状后再浇水以促

进疮痂病的发生。田间试验采用单因素随机区组

排列，试验地点为广西壮族自治区农业科学院里建

科研基地，时间为２０２１年１１月至２０２２年３月，每
个品种设３次重复，小区面积为１８ｍ２，单垄双行品
字形的摆放方式播种，株行距为２５ｃｍ×４０ｃｍ，种
植密度为４５００株／６６７ｍ２。
１．２．１．３　收获与病情调查　９０ｄ后盆栽收获，将所
有直径大于０．７５ｃｍ的块茎进行清洗，晾干后称质

量，统计每个品种的发病率、病情指数，以及每个块

茎的病斑面积及块茎表面深度最大的病斑深度。

根据邢莹莹的病斑分类方法［１４］计算每个植株中每

一块茎的病斑面积等级（ＭＡ）、病斑深度等级
（ＭＤ）、疮痂指数（ｓｃａｂｉｎｄｒｘ，ＳＩ），ＳＩ＝（ＭＡ×ＭＤ）／
２０×１００；根据每个处理疮痂指数的平均值（ＭＳＩ），
将各品种分为 ５个等级：高抗，０＜ＭＳＩ≤６；中抗，
６＜ＭＳＩ≤１５；感病，１５＜ＭＳＩ≤２２；易感，２２＜ＭＳＩ≥
３０；高感，ＭＳＩ＞３０。马铃薯成熟期，测定整个小区
大、小薯质量，折算商品薯率和产量。

１．２．２　高通量分析不同抗性品种内生菌的多样性
１．２．２．１　样品表面消毒　取健康和发病（平均每
个薯块发病等级３级）马铃薯块茎，洗净表皮，每个
品种取 ３个大小均匀的薯块，用 １％吐温 ２０浸泡
１ｍｉｎ，２．５％硫代硫酸钠浸泡１０ｍｉｎ，无菌水冲洗３
遍，取出后浸入１０％无菌碳酸氢钠溶液中１５ｍｉｎ以
破坏表面结构，无菌水冲洗５次，最后１遍无菌水洗
涤液涂板检测无菌说明表面消毒有效。用无菌打

孔器（ｄ＝１５ｍｍ）从茎基部插入表面消毒好的薯块，
取出样品，切成５ｍｍ长小块，于超净工作台内自然
风干，称取１ｇ于无菌研钵用液氮研磨成粉末，转至
无菌离心管中。

１．２．２．２　基因组 ＤＮＡ提取及扩增测序　使用
ＤＮＡ提取试剂盒对样品进行总ＤＮＡ提取，利用１％
琼脂糖凝胶电泳检测抽提的基因组 ＤＮＡ浓度和纯
度。利用１６ＳｒＲＮＡ基因通用引物７９９Ｆ（５′－ＡＡＣＭ
ＧＧＡＴＴＡＧＡＴＡＣＣＣＫＧ－３′）和１１９３Ｒ（５′－ＡＣＧＴＣＡ
ＴＣＣＣＣＡＣＣＴＴＣＣ－３′）对Ｖ５～Ｖ６区域进行ＰＣＲ扩
增。ＰＣＲ反应体系和反应条件参考刘晓静等的方
法［１５］。使 用 ＡｘｙＰｒｅｐＤＮＡ 凝 胶 回 收 试 剂 盒
（ＡＸＹＧＥＮ公司）切胶回收 ＰＣＲ产物，经 Ｔｒｉｓ＿ＨＣｌ
洗脱，２％ 琼 脂 糖 电 泳 检 测，将 ＰＣＲ 产 物 用
ＱｕａｎｔｉＦｌｕｏｒＴＭ －ＳＴ蓝色荧光定量系统进行定量
检测。

１．２．２．３　ＩｌｌｕｍｉｎａＰＥ２５０文库构建、测序及数据处
理　连接“Ｙ”字形接头－使用磁珠筛选去除接头自
连片段－利用 ＰＣＲ扩增进行文库模板的富集 －氢
氧化钠变形，产生单链ＤＮＡ片段。文库构建后利用
Ｉｌｌｕｍｉｎａ公司的 ＭｉｓｅｑＰＥ２５０进行高通量测序。将
有效序列按９７％的相似性聚类成为操作分类单元
（ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌｔａｘｏｎｏｍｉｃｕｎｉｔｓ，ＯＴＵ），进行生物信息统
计和物种分类学分析，计算样品多样性和优势物种

丰度差异性。
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２　结果与分析

２．１　品种抗性鉴定
本研究采用大田试验观察产量性状，盆栽接菌

进行抗性鉴定。试验结果表明，空白对照盆栽未感

病，说明基质不含有疮痂病病菌，灭菌彻底。由表１
可知，全部材料的平均疮痂指数（ＭＳＩ）在１０．００～
２８．００之间，紫云１号、中薯５６６、希森６号、云薯３０４

的ＭＳＩ为１０００～１３．３３，表现为中抗品种；费乌瑞
它、黔芋 ８号、华薯 ９号、中薯早 ３９的 ＭＳＩ为
１５．１１～１９．２４，表现为感病品种；闽薯２号的ＭＳＩ为
２８．００，表现为易感品种。通过抗性评价和产量性状
可知，闽薯２号的疮痂指数显著高于中薯５６６，在中
抗品种中，中薯５６６的产量表现最好，因此，选择中
抗病品种中薯５６６和易感病品种闽薯２号开展下一
步试验。

表１　不同马铃薯品种疮痂病抗性评价

品种
发病率

（％）
病情指数

（％） 平均疮痂指数 抗性级别
商品薯率

（％）
产量

（ｋｇ／ｈｍ２）

中薯早３９ ９３．０６±３．６７ａｂ ５５．２８±４．０９ａｂ １９．２４±２．１２ｂｃ 感病 ８２．６０±０．４２ｃ ２１０．９８±２．０８ｂ

中薯５６６ ９１．６７±８．３３ａｂ ６０．００±２．００ａｂ １１．２５±０．７２ｃｄ 中抗 ８７．０２±２．４４ａｂｃ ２３５．５４±２．７４ａ

费乌瑞它 １００．００±０．００ａ ４６．２２±３．４７ａｂ １５．１１±２．５８ｂｃｄ 感病 ８５．９４±１．８１ｂｃ ２３１．２８±３．２４ａ

希森６号 ７６．５９±３．５３ｂ ４０．２８±１．６９ｂ １１．９７±１．９１ｂｃｄ 中抗 ９２．４６±０．７５ａ １８５．７０±２．８６ｃ

闽薯２号 １００．００±０．００ａ ８４．２２±１．３１ａ ２８．００±０．５６ａ 易感 ９１．１７±０．０２ａｂ ２４８．０４±５．６０ａ

华薯９号 １００．００±０．００ａ ６３．３３±３．３３ａｂ １５．８３±０．８３ｂｃｄ 感病 ９２．６７±０．５５ａ １９６．９６±４．１４ｂｃ

黔芋８号 ８０．６５±３．１１ａｂ ５４．３５±３．９７ａｂ １５．５４±０．７３ｂｃｄ 感病 ６１．０６±０．３３ｄ １９７．５５±４．６３ｂｃ

紫云１号 ９４．４４±５．５６ａｂ ４０．００±５．０９ｂ １０．００±１．２７ｄ 中抗 ５０．７６±０．２３ｅ １２８．３８±１．１８ｄ

云薯３０４ １００．００±０．００ａ ５３．３３±８．８２ａｂ １３．３３±２．２０ｂｃｄ 中抗 ５４．２４±０．０３ｅ ９３．９７±０．９９ｅ

　　注：同列数值后不同小写字母表示在０．０５水平上差异显著。

２．２　测序数据分析
以中抗病品种中薯５６６和易感病品种闽薯２号

的健康、发病块茎为测序样品，原始数据经过优化

处理后，处理Ａ、Ｂ分别得到３１０５０、４０６９２条高质
量序列片段，１１７１６２３２、１５３２９９１８个碱基，序列平
均长度均为 ３７７ｂｐ；处理 Ｃ和处理 Ｄ分别得到
４７８６４、４３３４４条高质量序列片段，１８０４７２２５、
１６３６４７４３个碱基，序列平均长度分别为 ３７７、
３７８ｂｐ（表２）。Ｓｐｅｃａｃｃｕｍ物种累积曲线（图１）反
映，随着样本量的增加曲线逐步趋向平缓，说明抽

样充分，可满足样品间细菌群落结构的对比分析。

２．３　ＯＴＵ聚类分析
在９７％相似度水平上对样品序列进行 ＯＴＵ聚

类，处理 Ａ鉴定得到细菌属８个门，１０个纲，２７个
目，４３个科，８４个属，１０７个种，４４２个 ＯＴＵ；处理 Ｂ

鉴定得到细菌１１个门，１７个纲，４１个目，６４个科，
１３４个属，１７２个种，４９３个ＯＴＵ；处理Ｃ鉴定得到细
菌９个门，１４个纲，３４个目，５６个科，１０５个属，１３５
个种，３７５个 ＯＴＵ；处理 Ｄ鉴定得到细菌９个门，１５
个纲，３３个目，６０个科，１２５个属，１６３个种，４７６个
ＯＴＵ（表２）。结果表明，发病块茎 ＯＴＵ总量比健康
块茎低，中薯５６６发病和健康块茎 ＯＴＵ总量均比闽
薯２号少；与闽薯２号相比，中薯５６６发病后块茎
ＯＴＵ总量明显降低。

Ｖｅｎｎ图能直观展示不同样本中共有和独有的
ＯＴＵ（图２），在属和ＯＴＵ水平下，４个样本块茎内生
细菌共有 ３３７个 ＯＴＵ，主要属包括慢生根瘤菌属
（Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ）、 中 慢 生 根 瘤 菌 属

（Ｍｅｓｏｎｒｈｉｚｏｂｉｕｍ）、假单胞菌属（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ）、叶杆
菌属（Ｐｈｙｌｌｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）、嗜甲基菌属（Ｍｅｔｈｙｌｏｐｈｉｌｕｓ）、

表２　不同抗性品种病健块茎内生细菌群落不同分类水平数量

处理
数量（个）

门 纲 目 科 属 种 ＯＴＵ
序列数

碱基数

（ｂｐ）
平均序列长度

（ｂｐ）

Ａ ８ １０ ２７ ４３ ８４ １０７ ４４２ ３１０５０ １１７１６２３２ ３７７．３９６７

Ｂ １１ １７ ４１ ６４ １３４ １７２ ４９３ ４０６９２ １５３２９９１８ ３７６．７５６７

Ｃ ９ １４ ３４ ５６ １０５ １３５ ３７５ ４７８６４ １８０４７２２５ ３７７．００３３

Ｄ ９ １５ ３３ ６０ １２５ １６３ ４７６ ４３３４４ １６３６４７４３ ３７７．５７６７
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沙雷氏菌属（Ｓｅｒｒａｔｉａ）等；处理Ａ和处理 Ｂ共有４４０
个ＯＴＵ，处理 Ａ和处理 Ｃ共有４４７个 ＯＴＵ，处理 Ｃ
和处理Ｄ共有４８８个 ＯＴＵ，处理 Ｂ和处理 Ｄ共有
５３０个ＯＴＵ。处理Ａ独有 ＯＴＵ个数为３４８，主要有
变形杆菌属（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、香味菌属（Ｍｙｒｏｉｄｅｓ）、
根 瘤 菌 属 （Ａｌｌｏｒｈｉｚｏｂｉｕｍ）、 黄 杆 菌 属

（Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）、鞘脂杆菌属（Ｓｐｈｉｎｇｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ），
鞘 氨 醇 杆 菌 属 （Ｃｈｉｔｉｎｏｐｈａｇａ）、根 瘤 菌 属
（Ａｌｌｏｒｈｉｚｏｂｉｕｍ）、新鞘酯菌属（Ｎｏｖｏｓｐｈｉｎｇｏｂｉｕｍ）等；
处理Ｂ独有的 ＯＴＵ个数为８２，主要属包括伯克氏
菌 属 （Ｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａ）、鞘 氨 醇 单 胞 菌 属

（Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ）、 原 小 单 胞 菌 属

（Ｐｒｏｍｉｃｒｏｍｏｎｏｓｐｏｒａ）、不黏柄菌属（Ａｓｔｉｃｃａｃａｕｌｉｓ）、细
链孢菌属（Ｃａｔｅｎｕｌｉｓｐｏｒａ）等；处理 Ｃ独有的 ＯＴＵ个
数为 ５６，主要属包括 Ｈｅｒｍｉｎｉｉｍｏｎａｓ、黄杆菌属
（Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）、 根 瘤 菌 属、 拟 杆 菌 属

（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ）、赖氏菌属（Ｌｅｉｆｓｏｎｉａ）等；处理 Ｄ独有
的 ＯＴＵ个数为 ６８，主要属包括玫瑰单胞菌属
（Ｒｏｓｅｏｍｏｎａｓ）、 根 瘤 菌 属、 气 微 菌 属

（Ａｅｒｏｍｉｃｒｏｂｉｕｍ）、耐 重 金 属 中 慢 生 根 瘤 菌
（Ａｌｓｏｂａｃｔｅｒ）、类诺卡氏属（Ａｃｔｉｎｏｐｌａｎｅｓ）等。结果表
明，不同抗性品种健康块茎共有的ＯＴＵ数量比发病
块茎多；闽薯２号发病块茎独有ＯＴＵ数量比健康块
茎明显提高，中薯５６６发病块茎独有ＯＴＵ数量比健

康块茎少。

２．４　内生菌α多样性分析
α多样性可以反映微生物群落的丰度和多样

性。Ｃｈａｏ、Ｒｉｃｈｎｅｓｓ指数反映样品细菌群落物种的
丰富度；Ｓｈａｎｎｏｎ、Ｓｉｍｐｓｏｎ指数代表细菌群落多样
性；ＡＣＥ、Ｅｖｅｎｎｅｓｓ指数表示样品细菌群落均匀度。
其中，Ｓｉｍｐｓｏｎ指数越大，说明群落多样性越低，其
余指数值越大，说明相应的群落丰富度、多样性和

均匀度越高。

由表 ３可知，各处理样品测序深度均达到
０９９，表明测序结果合理。处理Ｂ和处理 Ｄ的丰富
度指数Ｃｈａｏ、Ｒｉｃｈｎｅｓｓ分别比处理 Ａ和处理 Ｃ高，
处理Ａ的多样性指数 Ｓｈａｎｎｏｎ比处理 Ｂ低，处理 Ｃ
的多样性指数 Ｓｈａｎｎｏｎ比处理 Ｄ高。由此可知，不
同抗性品种发病块茎内生细菌丰富度比健康块茎

降低，闽薯２号发病块茎内生细菌多样性指数降低，
中薯５６６发病块茎内生细菌多样性比健康块茎有所
提高。

２．５　内生菌群落组成和结构分析
分别对４组样品门、纲、目、科、属水平的群落结

构进行分析。由图３可知，不同样品内生细菌共鉴
定出 ５个门类，依次为变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ，
７３％～９３％）、放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ，３％ ～
１７％）、拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ，４％～１２％）、厚壁菌
门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ，１％ ～２％），其他占１％左右。不同抗

表３　不同抗性品种病健块茎内生细菌α多样性指数分析

处理
丰富度指数 多样性指数 均匀度指数

Ｃｈａｏ Ｒｉｃｈｎｅｓｓ Ｓｈａｎｎｏｎ Ｓｉｍｐｓｏｎ ＡＣＥ Ｅｖｅｎｎｅｓｓ
测序深度

Ａ ４６４±２６．８５ａ ４４７±３９．７２ａ ４．９６±０．２７ａ ０．１０±０．０３ａ ４７５±２４．５６ａ ０．５３±０．０２ａ ０．９９９±０．０００ａ

Ｂ ６１６±９．９５ａ ５２９±５．８１ａ ５．４０±０．０３ａ ０．０８±０．０１ａ ６１９±１４．９７ａ ０．４７±０．００ａ ０．９９７±０．０００ａ

Ｃ ５３１±４８．４０ａ ４２８±３７．４９ａ ４．７０±４．７０ａ ０．１１±０．０３ａ ５２８±５０．５６ａ ０．４５±０．０４ａ ０．９９８±０．０００ａ

Ｄ ６１２±４４．８９ａ ５３３±４６．０９ａ ４．５８±０．３６ａ ０．１６±０．０５ａ ６２１±４６．１０ａ ０．４８±０．０３ａ ０．９９７±０．０００ａ
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性品种内生细菌群落门水平上的组成相似，但丰度

占比不同：处理Ａ变形菌门占比最大，为９３％，分别
比处理Ｂ和处理Ｃ提高了２７．４０％和１６．２５％；放线
菌门在处理Ｂ中占比最大，为１７％，处理 Ａ放线菌
门相对丰度比处理 Ｂ降低了８２．３５％；拟杆菌门在
处理 Ｃ中占比最大，为 １２％，比处理 Ｄ提高
了２００％。
　　由图４可知，属水平上，可归类的微生物群落有
慢生根瘤菌属（Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ）、生根根瘤菌属
（Ｍｅｓｏｒｈｉｚｏｂｉｕｍ）、假单胞菌属（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ）、黄杆
菌属（Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）、叶杆菌属（Ｐｈｙｌｌｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）、
金黄杆菌属 （Ｐｈｙｌｌｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）、红假单胞菌属
（Ｒｈｏｄｏｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ）、沙雷氏菌属（Ｓｅｒｒａｔｉａ）等３０个

菌属。不同处理主要的优势菌属均为慢生根瘤菌

属，优势菌属组成、相对丰度与品种抗性、健康程度

不同而有所差异。处理 Ａ的优势菌属主要有慢生
根瘤菌属（１７．９１％）、沙雷氏菌属（１２．４９％）、生根
根瘤菌属（１２．２７％）、叶杆菌属（５．４０％）；处理Ｂ主
要菌属有慢生根瘤菌属（２０．０４％）、假单胞菌属
（１４２５％）、原小单胞菌属 （Ｐｒｏｍｉｃｒｏｍｏｎｏｓｐｏｒａ，
９４２％）、黄杆菌属（５．９５％）；处理Ｃ主要菌属有慢
生根瘤菌属（１１．７７％）、黄杆菌属（１１．１６％）、嗜甲
基菌属 （Ｍｅｔｈｙｌｏｐｈｉｌｕｓ，１０．７７％）、假单胞菌属
（９７０％）、生根根瘤菌属（８．９７％）；处理 Ｄ主要菌
属为慢生根瘤菌属（３６．８０％）、生根根瘤菌属
（１６６８％）、叶杆菌属（１１．１３％）、金黄杆菌属
（Ｃｈｒｙｓｅｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ，４８３％）、红 假 单 胞 菌 属

（４６７％）。处理Ａ慢生根瘤菌属占比比处理 Ｂ降
低２．１３％，处理Ｃ慢生根瘤菌属、生根根瘤菌属占
比分别比处理Ｄ降低２５．０３％、７．７１％；处理Ａ假单
胞菌属、黄杆菌属占比分别比处理 Ｂ降低了
１２２５％、３．７７％，而处理 Ｃ假单胞菌属、黄杆菌属
占比分别是处理 Ｄ的６．９、２５．５倍；处理 Ａ的沙雷
氏菌属相对丰度比处理Ｂ明显提高。
２．６　组间内生菌优势物种差异分析

利用ＬＥｆＳｅ分析方法进行病健马铃薯块茎内生
菌差异显著性分析。图５－Ａ为聚类树，图５－Ｂ是
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通过线性判别分析（ＬＤＡ）分析２个组别当中有显著
作用的微生物类群获得的ＬＤＡ分值图。由 ＬＤＡ值
分布可知，Ｂ组物种丰度最高，为物种差异组。放线
菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ）、放线菌纲（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、
Ｔｈｅｒｍｏｌｅｏｐｈｉｌｉａ、微球菌目（Ｍｉｃｒｏｃｏｃｃａｌｅｓ）、假诺卡
式 目 （Ｐｓｅｕｄｏｎｏｃａｒｄｉａｌｅｓ）、 丙 酸 杆 菌 目

（Ｐｒｏｐｉｎｉｂａｃｔｅｒｉａｌｅｓ）、 原 小 单 胞 菌 属

（Ｐｒｏｍｉｃｒｏｍｏｎｏｓｐｏｒａｃｅａｅ）、 假 诺 卡 式 属

（Ｐｓｅｕｄｏｎｏｃａｒｄｉａｃｅａｅ）以及厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）芽
孢杆菌纲（Ｂａｃｉｌｌｉ）芽孢杆菌目（Ｂａｃｉｌｌａｌｅｓ）芽孢杆菌

属（Ｂａｃｉｌｌｕｓ）均是Ｂ组中起重要作用的微生物类群，
其中放线菌属（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）对其影响程度最大。
结合进化分支图（图 ５－Ａ）可知，变形菌门
（ Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、 丙 型 变 型 菌 纲

（Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、伯 克 霍 尔 德 氏 菌 目
（Ｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａｌｅｓ）、 丛 毛 单 胞 菌 科

（Ｃｏｍａｍｏｎａｄａｃｅａｅ）、Ｘｅｎｏｐｈｉｌｕｓ是 Ａ组中的差异微
生物类群；放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ）、放线菌纲
（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、微球菌目（Ｍｉｃｒｏｃｏｃｃａｌｅｓ）、微球菌
科（Ｍｉｃｒｏｃｏｃｃａｃｅａｅ）是Ｄ组中的差异微生物类群。

３　讨论与结论

植物内生菌广泛分布在植物体内，种类繁多，

具有丰富的种群生物多样性，其种类组成及结构变

化受到植物自身生长状况以及外界环境的影

响［１６－１７］。本研究通过ＯＴＵ聚类和α多样性分析可
知，病原菌的侵染明显改变了内生细菌群落结构，

不同抗性品种发病块茎内生细菌ＯＴＵ数量、菌群种
类和丰富度指数均比健康块茎低；易感病品种闽薯

２号发病块茎独有 ＯＴＵ比健康块茎明显提高，多样
性指数降低，其变化规律与前人的研究结果［１８－１９］存

在差异，可能是由于病原菌侵染诱导植株产生了大

量次级代谢产物，造成马铃薯块茎内生细菌生存条

件发生变化从而某一类型致病菌或者病原菌单一

大量定殖，抑制其他种类微生物生长繁殖。而中抗

病品种中薯５６６发病块茎独有 ＯＴＵ数量比健康块
茎少，多样性指数变化幅度小。这与李佳等的研究

结果相似，抗病品种中丰富的内生细菌以及病原菌

侵染后仍可以维持较稳定的内生细菌多样性，从而

加强了抗性品种对致病菌的抗性，并对植株起到一

定的保护作用［２０－２１］。

不同抗性品种内生细菌优势菌门为变形菌门，

变形菌门是在植物体内发现的最广泛的一个细菌

菌门，其物种和遗传多样性极为丰富，广泛用于植

物病虫害防治和生物固氮等方面［２２］。病原菌侵染

后，不同抗性品种发病块茎放线菌门相对丰度均比

健康块茎呈现不同程度降低，这与王庆华等的研究

结果相似，病原菌通过改变优势微生物的群落多样

性，破坏了内生菌原有的生态平衡位点，为自身创

造了更有利的生存环境［２３］。中薯５６６发病块茎拟
杆菌门相对丰度比健康块茎提高了２００％，拟杆菌
门细菌大多与致病菌相关［２４］，中薯５６６拟杆菌门大
量增加可能与致病菌侵染有关。

属水平上，不同处理的主要优势菌属为慢生根

瘤菌属，次优势菌属因不同品种和有无感病情况表

现出丰富的多样性，其中，中薯５６６病、健优势菌群
种类和相对丰度均比闽薯２号多；闽薯２号发病块
茎内生慢生根瘤菌属、假单胞菌属、黄杆菌属等有
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益菌群相对丰度不同程度降低，而中薯５６６相应有
益微生物明显提高。这与前人的研究结果相似，一

些促生菌和拮抗菌属在抗病品种病株中分布较多，

可能与抗病品种内生菌受到外界病原菌侵染之后，

会主动形成防御反应有关，通过增加自身群落数量

和多样性以竞争和拮抗的方式抑制病原菌的生长

繁殖［２５－２８］。闽薯２号发病块茎沙雷氏菌属相对丰
度比健康块茎明显提高，沙雷氏菌是一类重要的生

防菌，能分泌多种抗生性代谢产物，能有效抑制不

同植物病原真菌的生长［２９］，关于发病块茎沙雷氏菌

属丰度提高的具体原因有待进一步研究。

放线菌是一类重要的生防微生物，由于其代谢

类型和代谢产物十分丰富，从中分离获得的链霉

素、阿维菌素、春雷霉素和井冈霉素等农用抗生素

在病虫害防治中占具重要地位［３０］。本研究发现，放

线菌属是健康块茎的重要细菌类群，对马铃薯疮痂

病拮抗内生菌的挖掘具有一定指导作用。隶属于

伯克霍尔德氏菌目丛毛单胞菌科的 Ｘｅｎｏｐｈｉｌｕｓ细菌
是健康和发病块茎间重要差异的微生物标识，

Ｘｅｎｏｐｈｉｌｕｓ可能是潜在的新物种，与块茎发病的关系
有待进一步研究。
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