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　　摘要：为探究代森锰锌在防控烟草靶斑病过程中对叶际微生态的影响，通过田间药效试验评价了代森锰锌对烟草
靶斑病的防效，并采用Ｉｌｌｕｍｉｎａ高通量测序技术分析了代森锰锌对烟叶叶际真菌和细菌群落结构与多样性的影响。

代森锰锌２００ｇ／６６７ｍ２处理１、３、９ｄ时，防效分别为６５．５０％、５５．３１％和４５．０３％。代森锰锌处理１、３ｄ时，降低了感
病部位叶际亡隔菌属等 ３种真菌及假单胞属、鞘脂单胞菌属等 ６种细菌的相对丰度；增加了 Ｓｙｍｍｅｔｒｏｓｐｏｒａ、
Ｓａｍｐａｉｏｚｙｍａ、茎点霉属等７种真菌及甲基杆菌属、Ａｕｒｅｉｍｏｎａｓ２种细菌的相对丰度。代森锰锌处理１、３ｄ时，降低了健
康烟叶叶际亡隔菌属、尾孢属等５种真菌及甲基杆菌属、Ａｕｒｅｉｍｏｎａｓ等４种细菌的相对丰度；但增加了 Ｓｙｍｍｅｔｒｏｓｐｏｒａ、
铆钉菇属等４种真菌及假单胞属等４种细菌的相对丰度。处理１８ｄ时，降低了亡隔菌属、尾孢属等３种真菌及鞘脂单
胞菌属等５种细菌的相对丰度；但增加了Ｓｙｍｍｅｔｒｏｓｐｏｒａ、铆钉菇属等６种真菌及基杆菌属、Ａｕｒｅｉｍｏｎａｓ等５种细菌的相

对丰度。烟草靶斑病发生初期，代森锰锌２００ｇ／６６７ｍ２对烟草靶斑病具有一定的防效，代森锰锌施用对烟叶感病与健
康部位烟叶真菌和细菌群落结构与多样性均有影响，且随着时间的延长影响逐渐减弱。
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　　烟草靶斑病（ｔｏｂａｃｃｏｔａｒｇｅｔｓｐｏｔ）是由立枯丝核
菌（ＲｈｉｚｏｃｔｏｎｉａｓｏｌａｎｉＫüｈｎ）引起的一种真菌性病
害，有性世代为瓜亡氏革菌［Ｔｈａｎａｔｅｐｈｏｒｕｓｃｕｃｕｍｅｒｉｓ
（Ｆｒａｎｋ） Ｄｏｎｋ］， 属 于 担 子 菌 亚 门

（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔｉｎａ），亡革菌属（Ｔｈａｎａｔｅｐｈｏｒｕｓ）［１］。苗
期至大田成熟期均可发生。该病害主要危害烟草

叶片，叶片被侵染后常出现圆形水渍状斑点，病斑

周围有褪绿晕圈，病斑坏死部位易碎，形成穿孔，条

件适宜时极易大面积流行成灾，严重影响烟叶产质

量［２－３］。目前，生产上常用包括代森锰锌在内的多

种药剂防控烟草靶斑病［４］。代森锰锌是一种广谱

的硫代氨基甲酸酯类保护性杀菌剂，主要作用于菌

体内丙酮酸的氧化，施用后在作物表面形成１层保护

膜，通过抑制病原菌孢子萌发来防止病害侵染［５－６］。

烟草叶斑类病害的发生与叶际微生物密切相

关［７］，烟叶是叶际微生物的栖息地，叶际微生物是

植物生态系统的重要组成部分，发挥着重要的生态

功能，对植物的生长发育、防御病害、固氮作用等均

存在影响［８－１４］。叶际微生物易受基因型、海拔、季

节等生物和非生物因素的影响［１５－１７］。已有研究发

现，烟草感白粉病和赤星病烟叶叶际优势真菌在门

水平均分布于子囊菌门和担子菌门，优势菌属主要

有链格孢属、茎点霉属和高氏白粉菌属、曲霉属；感赤

星病烟叶叶际优势细菌主要为变形菌门，优势菌属主

要为泛菌属、假单胞菌属［１８－２０］。相较而言，作为烟草

旺长期的主要叶斑类病害烟草靶斑病，人们对其危害

期烟叶叶际微生物菌群结构与多样性却缺乏认识。

目前，化学防治是对包括烟草靶斑病在内的植

物病害防控的主要方式之一。病害的防控通常注

重调查药剂使用后病斑的增加情况，通过病情指数

的增长来评价药剂的防控效果，是基于肉眼观察的

宏观评价。然而，药剂在应用后对烟叶叶际微生物

的微观影响却鲜有关注。本研究通过田间药效试

验评价了代森锰锌对烟草靶斑病的防效，并采用高

通量测序技术分析了代森锰锌不同施药时间后，健

康烟叶与感靶斑病烟叶叶际真菌和细菌的群落结
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构与多样性，旨在揭示代森锰锌的持效期及其防控

烟草靶斑病的微生态机制。

１　材料与方法

１．１　试验材料
供试品种为云烟８７，为贵州省烟区的主栽烤烟

品种。８０％代森锰锌可湿性粉剂（ＷＰ），由美国陶氏
益农有限公司生产。ＤＮＡ抽提试剂盒（ＦａｓｔＤＮＡ
ＳｐｉｎＫｉｔｆｏｒＳｏｉｌ），由ＭＰＢｉｏｍｅｄｉｃａｌｓ生物医学公司生
产；ＧｅｎｅＪＥＴ胶回收试剂盒和 ＩｏｎＰｌｕｓＦｒａｇｍｅｎｔ
ＬｉｂｒａｒｙＫｉｔ４８ｒｘｎｓ建库试剂盒，均由ＴｈｅｒｍｏＳｃｉｅｎｔｉｆｉｃ
公司生产。

１．２　代森锰锌对烟草靶斑病的防效研究
田间药剂试验于２０２０年８月中旬在贵州省毕

节市金沙县烟区进行。选取烟株长势一致的烟田

划分小区，随机排列，每小区２０株烟株，小区设３次
重复。于烟叶底部叶片零星出现病斑时开始用药，

代森锰锌的田间用量为 ２００ｇ／６６７ｍ２，用水量为
６０Ｌ／６６７ｍ２，采用多功能喷雾施肥器均匀喷施于叶
片表面，直至液滴流失。以喷施等量清水处理为对

照，小区间设保护行。在施药前各处理随机选择相

同部位、相同成熟度的叶片，分别标记８个病斑，测
量病斑直径。施药后１、３、９ｄ，分别测量各标记病斑
直径，计算药剂处理对病害扩展的抑制率［２１］。同

时，各小区随机选择８株烟株，参照烟草靶斑病病害
分级标准调查各处理１、３、９ｄ的病情指数［２２］，并计

算代森锰锌对烟草靶斑病的防效。

１．３　代森锰锌对烟叶叶际微生态的影响
１．３．１　样品采集　于施药前０ｄ及施药后１、３、９、
１８ｄ分别对试验小区烟叶取样，用于后续试验。采
用消毒剪刀剪取同一张叶片的感靶斑病部位和健

康部位烟叶样品，转移至５０ｍＬ无菌离心管中，重复
取样５次。将所取样品放入低温保存箱，带回实验
室后－８０℃保存备用。样品编号信息见表１，因后
期部分标记烟叶被采烤，可供采集样品的叶片数量

有限，药后９ｄ的感病和健康烟叶样品及药后１８ｄ
的健康烟叶样品均为混合样品。

１．３．２　代森锰锌对烟叶叶际微生物群落结构与多
样性的影响　采用十六烷基三甲基溴化铵（ＣＴＡＢ）
法提取各样本烟叶叶际微生物基因组 ＤＮＡ，使用
ＮａｎｏＤｒｏｐ２０００测定提取的ＤＮＡ浓度和纯度，纯度
Ｄ２６０ｎｍ／Ｄ２８０ｎｍ值需在１．８～２．０之间，经１％琼脂糖
凝胶电泳

!

ＤＮＡ样品进行检测，检测合格后用于构

表１　样品采集信息

取样部位
施药天数（ｄ）

０ １ ３ ９ １８

健康组织 样品编号 ＱＪＤＳ１１ ＱＪＤＳ２１ ＱＪＤＳ３１ — —

ＱＪＤＳ１２ ＱＪＤＳ２２ ＱＪＤＳ３２ — —

ＱＪＤＳ１３ ＱＪＤＳ２３ ＱＪＤＳ３３ — —

ＱＪＤＳ１４ ＱＪＤＳ２４ ＱＪＤＳ３４ — —

ＱＪＤＳ１５ ＱＪＤＳ２５ ＱＪＤＳ３５ — —

分组编号 ＱＪＤＳ１ ＱＪＤＳ２ ＱＪＤＳ３ ＱＪＤＳ４ ＱＪＤＳ５
感病组织 样品编号 ＱＢＤＳ１１ ＱＢＤＳ２１ ＱＢＤＳ３１ — ＱＢＤＳ５１

ＱＢＤＳ１２ ＱＢＤＳ２２ ＱＢＤＳ３２ — ＱＢＤＳ５２

ＱＢＤＳ１３ ＱＢＤＳ２３ ＱＢＤＳ３３ — ＱＢＤＳ５３
ＱＢＤＳ１４ ＱＢＤＳ２４ ＱＢＤＳ３４ — ＱＢＤＳ５４
ＱＢＤＳ１５ ＱＢＤＳ２５ ＱＢＤＳ３５ — ＱＢＤＳ５５

分组编号 ＱＢＤＳ１ ＱＢＤＳ２ ＱＢＤＳ３ ＱＢＤＳ４ ＱＢＤＳ５

　　注：“—”表示未进行单一取样，ＱＪＤＳ４、ＱＢＤＳ４、ＱＪＤＳ５均为混合样。

建文库。

　　以上述样品的总ＤＮＡ为模板，以真菌引物ＩＴＳ１－
５Ｆ－Ｆ（５′－ＧＧＡＡＧＴＡＡＡＡＧＴＣＧＴＡＡＣＡＡＧＧ－３′）
和 ＩＴＳ１－１Ｆ－Ｒ（５′－ＧＣＴＧＣＧＴＴＣＴＴＣＡＴＣＧＡＴＧＣ－
３′）对叶际微生物基因组 ＤＮＡＩＴＳ１区域进行 ＰＣＲ
扩增［２３］。以细菌引物５１５Ｆ（５′－ＧＴＧＣＣＡＧＣＭＧＣＣＧ
ＣＧＧＴＡＡ－３′）和８０６Ｒ（５′－ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴ
ＣＴＡＡＴ－３′）对样品烟叶叶际微生物基因组 ＤＮＡ
１６Ｓ－Ｖ４区域进行 ＰＣＲ扩增［２４］。ＰＣＲ扩增体系与
反应程序参照文献［２３－２４］的方法进行。扩增产
物回收后，使用ＩｏｎＰｌｕｓＦｒａｇｍｅｎｔＬｉｂｒａｒｙＫｉｔ４８ｒｘｎｓ
建库试剂盒进行文库的构建，采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ测序平
台（ＩｌｌｕｍｉｎａＮｏｖａｓｅｑ６０００，Ｉｌｌｕｍｉｎａ公司，ＳａｎＤｉｅｇｏ，
ＣＡ，美国）对 ＰＣＲ扩增产物进行双端测序分析，以
上分析均在北京诺禾致源科技股份有限公司完成。

１．３．３　测序数据处理及统计分析　采用 Ｅｘｃｅｌ
２０１９对数据进行处理，计算代森锰锌对烟草靶斑病
的防效。测序数据通过 Ｆｌａｓｈ和 Ｔｒｉｍｍｏｍａｔｉｅ软件
进行过滤优化和双端序列连接。高质量序列使用

ＵＰＡＲＳＥ软件（ｖｅｒｓｉｏｎ７．１）对相似度≥９７％序列进
行ＯＴＵ（ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌｔａｘｏｎｏｍｉｃｕｎｉｔｓ）聚类，并在聚类
过程去除单序列和嵌合体。真菌和细菌分别通过

Ｕｎｉｔ（７．２）和 ＳＩＬＶＡ１３２的 ＳＳＵｒＲＮＡ数据库进行注
释。采用Ｑｉｍｅ（ｖｅｒｓｉｏｎ１９．１）软件计算 α多样性指
数，运用ＤＰＳ数据处理系统对真菌和细菌的α多样
性指数进行差异显著性分析。计算 Ｓｈａｎｎｏｎ指数、
Ｃｈａｏ１指数、ＡＣＥ指数和 Ｇｏｏｄｓ＿ｃｏｖｅｒａｇｅ指数，分析
烟叶叶际微生物群落的多样性、丰富度以及覆盖

度。利用Ｒ语言工具统计并绘制相关性网络分析
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图、门属水平相对丰度图、功能预测图，分析样品微

生物群落结构与多样性、互作关系等。

２　结果与分析

２．１　代森锰锌对烟草靶斑病的防效
由表２可知，代森锰锌２００ｇ／６６７ｍ２处理降低

了烟草靶斑病的严重程度，对烟草靶斑病具有一定

的防控效果。基于病斑面积和病情指数调查的防

控效果较为一致，随着用药时间的延长，防效均逐

渐减弱。基于病斑面积的评价发现，施药１、３、９ｄ
后的防效分别为 ６９．４９％、６０．７９％、５３．３３％；基于
病情指数的评价发现，施药１、３、９ｄ后的防效分别
为６５．５０％、５５．３１％、４５．０３％。

表２　代森锰锌对烟草靶斑病的田间防效

处理
施药天数

（ｄ）
病斑

扩增值

病斑抑制

率（％）
病情指数

增值

防效

（％）

对照 １ ２．７２±０．２１ａ ５．４２±３．２６ａ
３ ４．０３±１．２７ａ ７．２５±２．３８ａｂ
９ ４．６５±０．５４ａ ９．７５±７．６９ａ

　代森锰锌 １ ０．８３±０．３６ａ ６９．４９ １．８７±０．０９ａ ６５．５０
３ １．５８±１．４１ｂ ６０．７９ ３．２４±２．４７ｂ ５５．３１
９ ２．１７±０．６７ａ ５３．３３ ５．３６±１．９６ａ ４５．０３

　　注：同列数据后不同小写字母表示差异显著（Ｐ＜０．０５）。下同。

２．２　代森锰锌对烟草靶斑病叶际微生态的影响
２．２．１　代森锰锌对烟叶微生物 α多样性的影响　

由表３可知，真菌群落中，代森锰锌处理前后的感病
烟叶与健康烟叶的覆盖度指数在０．９６及以上；细菌
群落中，代森锰锌处理前后感靶斑病烟叶样品组与

健康烟叶样品组的覆盖度指数在０．９９以上，二者均
表明样本中序列被检测出的概率高，测序结果能够

表示样本中实际的真菌和细菌群落结构。对烟叶

微生物多样性进行评估可知，真菌群落中，施药前

的感病烟叶与健康烟叶的丰富度和多样性指数相

同，无差异显著。感病烟叶，代森锰锌处理 １、３ｄ
时，Ｓｈａｎｎｏｎ、Ｃｈａｏ１和 ＡＣＥ指数均比施药前高；
Ｓｈａｎｎｏｎ指数、Ｃｈａｏ１指数、ＡＣＥ指数与施药前无显
著性差异。健康烟叶，代森锰锌处理１、３、１８ｄ时，
Ｓｈａｎｎｏｎ、Ｃｈａｏ１和ＡＣＥ指数均比施药前高；Ｓｈａｎｎｏｎ
指数与施药前存在显著性差异，Ｃｈａｏ１指数与施药
前无显著差异。

细菌群落中，代森锰锌处理前的感病烟叶的多

样性和丰富度均高于施药前的健康烟叶，二者在多

样性上无差异显著。代森锰锌处理感病烟叶１、３ｄ
时，Ｓｈａｎｎｏｎ、Ｃｈａｏ１和ＡＣＥ指数均比施药前高，代森
锰锌处理健康烟叶１、１８ｄ时，Ｓｈａｎｎｏｎ指数比施药
前高，而施药３ｄＳｈａｎｎｏｎ指数低于施药前，均无显
著性差异；代森锰锌处理１和 ３ｄ的 Ｃｈａｏ１指数和
ＡＣＥ指数比施药前低，１８ｄ时高于施药前，均无显
著性差异。

表３　代森锰锌对烟叶叶际真菌和细菌α多样性的影响（ＯＴＵ水平）

类型 样品
多样性指数

（Ｓｈａｎｎｏｎ）
丰富度指数

ＡＣＥ Ｃｈａｏ１
覆盖度指数

真菌 ＱＢＤＳ１ ０．６０±０．６１ｄ １９．０８±５．３４ｂ ３２．２９±８．９９ａ ０．９９±０．００ａ

ＱＢＤＳ２ １．６１±１．６７ｂｃｄ ３７．６４±２２．４９ａｂ ４８．２３±３０．５５ａ ０．９８±０．０１ａ

ＱＢＤＳ３ １．４１±０．７１ｃｄ ３１．２８±２２．８５ａｂ ３２．９４±２６．３５ａ ０．９６±０．０１ａ

ＱＪＤＳ１ ０．６０±０．６１ｄ １９．０８±５．３４ｂ ３２．２９±８．９９ａ ０．９９±０．００ａ

ＱＪＤＳ２ ３．４３±０．２０ａ ５３．１４±２７．９２３ａ ５３．９２±２９．０１ａ ０．９８±０．０２ａ

ＱＪＤＳ３ ２．４８±０．７２ａｂｃ ３８．２０±４．５７ａｂ ４６．６３±６．３０ａ ０．９８±０．００ａ

ＱＪＤＳ５ ３．０３±０．９４ａｂ ３８．５７±５．７４ａｂ ４５．３０±９．７７ａ ０．９８±０．００ａ

细菌 ＱＢＤＳ１ １．８２±１．１１ａｂ ５３．３７±２１．１６ａｂｃ ５５．７４±２２．１６ｂｃ ０．９９±０．００ａｂ

ＱＢＤＳ２ ２．１６±０．７４ａ ８３．５２±３４．７６ａｂ ８２．７６±２７．３６ａｂ ０．９９±０．００ｂｃ

ＱＢＤＳ３ ２．０５±０．８２ａ ８８．１１±２０．９５ａ ９３．８７±１５．５５ａ ０．９９±０．００ｃ

ＱＪＤＳ１ ０．８５±０．２６ａｂ ４６．５１±２２．７７ｃ ４８．８７±２７．２６ｃ ０．９９±０．００ａｂ

ＱＪＤＳ２ ０．８７±０．５１ａｂ ４５．２２±３．２５ｃ ４７．５５±０．８１ｃ ０．９９±０．００ａｂ

ＱＪＤＳ３ ０．５２±０．０７ｂ ３７．５０±１０．４０ｃ ３６．７９±２．２２ｃ ０．９９±０．００ａ

ＱＪＤＳ５ １．１７±１．０５ａｂ ４９．５８±６．２５ｂｃ ５１．４１±４．５３ｂｃ ０．９９±０．００ａｂ

２．２．２　代森锰锌对烟叶微生物群落结构的影响　
由图１和表４可知，真菌群落在门水平上，代森锰锌

处理前后，感靶斑病烟叶与健康烟叶的优势菌群均

为 担 子 菌 门 （Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）和 子 囊 菌 门
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（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ），健 康 烟 叶 还 有 被 孢 霉 门

（Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ）。施药前感靶斑病烟叶中担子
菌门相对丰度（８８．５０％）高于健康烟叶（５６．７１％）。
代森锰锌处理感靶斑病烟叶１、３ｄ时，担子菌门相
对丰度降低，分别降低４７．０、７９１百分点。代森锰
锌处理健康烟叶１、３、１８ｄ时，担子菌门相对丰度均
降低，分别降低２９．５６、４４０９、１０．３９百分点。

真菌群落在属水平上，代森锰锌处理前后，感

靶斑病烟叶与健康烟叶的主要菌属有亡隔菌属

（Ｔｈａｎａｔｅｐｈｏｒｕｓ）、 Ｓｙｍｍｅｔｒｏｓｐｏｒａ、 铆 钉 菇 属

（Ｇｏｍｐｈｉｄｉｕｓ）、尾孢属 （Ｃｅｒｃｏｓｐｏｒａ）、链 格 孢 属
（Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ）、Ｓａｍｐａｉｏｚｙｍａ、镰刀菌属（Ｆｕｓａｒｉｕｍ）、茎
点 霉 属 （Ｐｈｏｍａ）、Ｐｌｅｃｔｏｓｐｈａｅｒｅｌｌａ、枝 孢 霉 属
（Ｃｌａｄｏｓｐｏｒｉｕｎ）。代森锰锌处理前，感靶斑病烟叶与
健康烟叶的优势菌属均为亡隔菌属，施药前感靶斑

病烟叶中亡隔菌属相对丰度（８８．１３％）高于健康烟
叶（５４．６７％）。代森锰锌处理感靶斑病烟叶１、３ｄ
时，亡隔菌属相对丰度均降低，分别降低了 ５０．１、
８５．８４百分点。代森锰锌处理健康烟叶１、３ｄ时，亡
隔菌属相对丰度也降低了４７．１３、５１３３百分点，感
病烟叶施药１ｄ时亡隔菌属与表４中其他９个菌属
的相对丰度存在显著性差异，健康烟叶施药１、３ｄ
时亡隔菌属与其他菌属不存在显著性差异。此外，

Ｓｙｍｍｅｔｒｏｓｐｏｒａ、Ｓａｍｐａｉｏｚｙｍａ、铆钉菇属、尾孢属、茎
点霉属也是叶际微生物群落的重要组成部分。代

森锰锌处理感靶斑病烟叶１、３ｄ时，Ｐｌｅｃｔｏｓｐｈａｅｒｅｌｌａ
相对丰度降低，而 Ｓａｍｐａｉｏｚｙｍａ、Ｓｙｍｍｅｔｒｏｓｐｏｒａ、茎点
霉属、铆钉菇属相对丰度升高。代森锰锌处理健康

烟叶１、３、１８ｄ时，Ｓｙｍｍｅｔｒｏｓｐｏｒａ、铆钉菇属相对丰度
升高，亡 隔 菌 属 和 尾 孢 属 相 对 丰 度 降 低。

Ｓａｍｐａｉｏｚｙｍａ、茎点霉属相对丰度在施药 ３ｄ时先降
低，１８ｄ时再升高（图１、表４）。
　　细菌群落在门水平上，代森锰锌处理前后感靶
斑病烟叶与健康烟叶的主要菌群有变形菌门

（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）、放线菌门
（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）、互养菌
门（Ｓｙｎｅｒｇｉｓｔｅｔｅｓ）、酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）、异常球
菌－栖热菌门（Ｄｅｉｎｏｃｏｃｃｕｓ－Ｔｈｅｒｍｕｓ）、广域古菌门
（Ｅｕｒｙａｒｃｈａｅｏｔａ），健康烟叶中独有的菌群有绿弯菌
门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）。施药前感靶斑病烟叶与健康烟叶
的优势菌门均为变形菌门，施药前感靶斑病烟叶中

变形菌门相对丰度 （２６．９９％）高于健康烟叶
（８０７％），其余菌群相对丰度较小。代森锰锌处理
感病烟叶１、３ｄ时，变形菌门相对丰度升高，分别升
高了１０．８１％、９．４４％。代森锰锌处理健康烟叶１、
１８ｄ时，变形菌门相对丰度也升高，分别升高了
１６２％、２５．６６％。施药３ｄ时，相对丰度降低，比施
药前降低了３．１８％（图１、表４）。
　　细菌群落在属水平上，代森锰锌处理前后感靶
斑病烟叶与健康烟叶的主要菌群有甲基杆菌属
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表４　不同样品的门属水平相对丰度

群落结构
相对丰度（％）

ＱＢＤＳ１ ＱＢＤＳ２ ＱＢＤＳ３ ＱＪＤＳ１ ＱＪＤＳ２ ＱＪＤＳ３ ＱＪＤＳ５

真菌 门 担子菌门 ８８．５０±１５．１０ａ ４１．５０±３８．６３ａｂ ９．４０±３．００ｂ ５６．７１±４０．２６ａ ２７．１５±２６．９４ａｂ １２．６２±７．９０ｂ ４６．３２±３３．６３ａ
子囊菌门 １．１８±１．１１ｂ １．７９±１．８６ｂ ２．２３±０．４９ｃ １２．００±１８．０９ａｂ１３．３０±３．１３ｂ ３．７１±０．１９ｃ ６．９３±２．０９ａｂ
被孢霉菌门 ０．００±０．００ｂ ０．００±０．００ｂ ０．００±０．００ｃ ０．００±０．００ｂ ０．０６±０．１１ｂ ０．００±０．００ｂｃ ０．１２±０．２１ｂ

其他 １０．３３±１４．０３ｂ ５６．７１±３７．３９ａ ８８．３７±３．１９ａ ３１．２９±２２．７２ａｂ５９．４９±３０．１４ａ ８３．６７±７．２６ａ ４６．６３±３５．１１ａ
属 亡格菌属 ８８．１３±０．１６ａ ３８．０３±４１．１９ａ ２．２９±１．３７ｂｃ ５４．６７±４１．８６ｂ ７．５４±６．８８ｂ ３．３４±４．２４ｂ ３．９６±４．３０ｃ

Ｓｙｍｍｅｔｒｏｓｐｏｒａ ０．０６±０．１１ｂ １．２４±１．６８ｂ １．６７±２．１４ｃｄ ０．１９±０．３２ｂ １４．８４±２４．１０ｂ ４．７０±２．９１ｂ ３０．９８±２４．４９ｂ
铆钉菇属 ０．００±０．００ｂ ０．００±０．００ｂ ０．３１±０．５４ｃｄ ０．００±０．００ｂ ３．４０±５．８９ｂ ０．９９±１．０９ｂ ９．９６±１３．７２ｂｃ
尾孢属 ０．００±０．００ｂ ０．００±０．００ｂ ０．００±０．００ｄ ６．１２±１０．２８ｂ ０．３１±０．２８ｂ ０．４３±０．４３ｂ ０．００±０．００ｃ

链格孢属 ０．００±０．００ｂ ０．０６±０．１１ｂ ０．０６±０．１１ｄ ０．１９±０．３２ｂ ２．０４±３．０５ｂ ０．１２±０．２１ｂ ０．３１±０．２８ｃ
Ｓａｍｐａｉｏｚｙｍａ ０．３１±０．３９ｂ １．８６±１．２２ｂ ３．８３±１．３９ｂ ０．７４±０．３７ｂ ０．５６±０．３２ｂ ２．７８±１．３０ｂ ０．９３±０．８１ｃ
镰刀菌属 ０．００±０．００ｂ ０．１２±０．１１ｂ ０．１２±０．１１ｄ ０．００±０．００ｂ ０．８０±１．２４ｂ ０．３１±０．５４ｂ ２．２３±２．５０ｃ

茎点霉属 ０．２５±０．１１ｂ ２．２３±１．８３ｂ ０．７４±０．６４ｃｄ ０．７４±０．６４ｂ ０．４３±０．４３ｂ ０．３７±１．１９ｂ ０．８７±１．１９ｃ
Ｐｌｅｃｔｏｓｐｈａｅｒｅｌｌａ ０．５６±０．９６ｂ ０．１２±０．２１ｂ ０．１２±０．１１ｄ １．０５±１．３４ｂ ０．９９±０．２１ｂ ０．４９±０．０１ｂ １．０５±０．６５ｃ

枝孢霉属 ０．２５±０．１１ｂ ０．３７±０．３７ｂ ０．４３±０．２１ｃｄ ０．８０±１．２４ｂ ２．１０±０．５４ｂ ０．４９±０．３９ｂ ０．６８±０．１１ｃ
其他 １０．４５±１４．０９ｂ ５７．７６±３８．３０ａ ９０．４１±２．８５ａ ３５．００±２６．９３ａ ６５．１８±２８．６４ａ ８５．９６±７．５４ａ ４９．０４±３６．３９ａ

细菌 门 变形菌门 ２６．９９±１８．８３ｂ ３７．８０±１３．５０ｂ ３６．４３±２６．１２ｂ ８．０７±１２．８０ｂ ９．６９±０．０８０１ｂ ４．８９±０．６６ｂ ３３．７３±５１．５９ｂ

厚壁菌门 １．６９±１．７２ｃ ０．５４±０．４３ｃ ０．５７±０．５６ｃ ０．８２±０．８９ｃ ０．１５±０．０８ｃ ０．０１±０．０２ｃ ０．１０±０．０８ｂ
放线菌门 ０．４９±０．７４ｃ ０．３５±０．１２ｃ ０．６１±０．３０ｃ ０．１１±０．１２ｃ ０．０７±０．０４ｃ ０．０６±０．０２ｃ ０．３７±０．４４ｂ
拟杆菌门 ０．２５±０．３４ｃ ０．５４±０．３１ｃ ０．３３±０．２７ｃ ０．１１±０．２ｃ ０．０７±０．０４ｃ ０．０２±０．０３ｃ ０．００±０．００ｂ

互养菌门 ０．００±０．００ｃ ０．１７±０．０６ｃ ０．０９±０．０８ｃ ０．００±０．００ｃ ０．００±０．００ｃ ０．００±０．００ｃ ０．０１±０．０２ｂ
酸杆菌门 ０．００±０．００ｃ ０．０４±０．０６ｃ ０．０８±０．１１ｃ ０．００±０．００ｃ ０．０２±０．０２ｃ ０．００±０．００ｃ ０．１５±０．１１ｂ

异常球菌－
栖热菌门

０．０３±０．００ｃ ０．０５±０．０７ｃ ０．００±０．００ｃ ０．０４±０．０６ｃ ０．００±０．００ｃ ０．００±０．００ｃ ０．０１±０．０２ｂ

梭杆菌门 ０．００±０．００ｃ ０．０４±０．０４ｃ ０．０４±０．００ｃ ０．０１±０．０２ｃ ０．００±０．００ｃ ０．００±０．００Ｃ ０．００±０．００ｂ

广域古菌门 ０．００±０．００ｃ ０．０１±０．０２ｃ ０．００±０．００ｃ ０．０２±０．０３ｃ ０．００±０．００ｃ ０．００±０．００ｃ ０．００±０．００ｂ

绿弯菌门 ０．００±０．００ｃ ０．００±０．００ｃ ０．００±０．００ｃ ０．００±０．００ｃ ０．００±０．００ｃ ０．００±０．００ｃ ０．０２±０．００ｂ

其他 ７０．５５±０．２１ａ ６１．８５±２６．９６ａ ６１．８５±２６．９６ａ ９０．８３±２．５６ａ ９０．８３±２５．６０ａ ９５．０２±０．６３ａ ６５．６２±５１．９０ａ

属 甲基杆菌属 ５．０１±７．０２ｂｃ ２１．５２±１１．５ｂ ２７．４０±０．２５ｂ ４．６３±１．１３ｂ ４．５３±４．８８ｂ ３．１９±０．４１ｂ ２８．８９±４５．４７ｂ

假单胞属 １４．９５±１４．５６ｂ １０．９２±９．２１ｂｃ ３．９２±０．７６ｃ ０．４８±０．３４ｃｄ ２．６９±１．３１ｂ ０．７９±０．７２ｃ １．３６±１．６４ｂ

Ａｕｒｅｉｍｏｎａｓ ０．５６±０．７３ｃ ２．６７±２．３５ｃ １．５８±０．１５ｃ ０．３２±０．２０ｃｄ ０．６５±０．７８ｂ ０．００±０．１８ｄ ２．６０±４．１６ｂ

不明根瘤菌属 １．７７±２．９１ｃ ０．０４±０．０４ｃ ０．０８±０．０７ｃ ０．０３±０．０１ｄ ０．００±０．００ｂ ０．０１±０．０２ｄ ０．００±０．００ｂ

鞘脂单胞菌属 １．９４±２．１０ｃ １．５５±１．３７ｃ １．８０±１．３６ｃ １．０７±０．４２ｃ １．１０±１．１５ｂ ０．１１±０．０５ｄ ０．４１±０．４６ｂ

马赛菌属 ０．９７±１．４４ｃ ０．０２±０．０２ｃ ０．０７±０．０１ｃ ０．０７±０．１２ｄ ０．０５±０．０５ｂ ０．０１±０．０２ｄ ０．０５±０．９０ｂ

ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿
Ｃｈｒｉｓｔｅｎｓｅｎｅｌｌａｃｅａｅ

０．３９±０．６８ｃ ０．００±０．００ｃ ０．００±０．００ｃ ０．０１±０．０２ｄ ０．００±０．００ｂ ０．００±０．００ｄ ０．００±０．００ｂ

微杆菌属 ０．３０±０．４７ｃ ０．１３±０．０９ｃ ０．０７±０．１２ｃ ０．００±０．００ｄ ０．０１±０．０２ｂ ０．０１±０．０２ｄ ０．０７±０．０７ｂ

冷杆菌属 ０．０４±０．０６ｃ ０．０７±０．０２ｃ ０．２７±０．２６ｃ ０．０１±０．０２ｄ ０．０４±０．０５ｂ ０．０１±０．０２ｄ ０．０８±０．１４ｂ

泛菌属 ０．１５±０．２６ｃ ０．０８±０．０９ｃ ０．２８±０．１２ｃ ０．０２±０．０３ｄ ０．０８±０．０３ｂ ０．０３±０．０３ｄ ０．０１±０．０２ｂ

其他 ７３．９２±１９．２５ａ ６４．５３±２５．５７ａ ６４．５３±２５．５７ａ ９３．３７±１．３３ａ ９０．８５±７．９３ａ ９５．５０±０．５３ａ ６６．５３±５１．９５ａ

（Ｍｅｔｈｙｌｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）、假 单 胞 属 （Ｐｅｓｕｄｏｍｏｎａｓ）、
Ａｕｒｅｉｍｏｎａｓ、不 明 根 瘤 菌 属 （Ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿
Ｒｈｉｚｏｂｉａｃｅａｅ）、鞘脂单胞菌属（Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ）、马赛
菌属（Ｍａｓｓｉｌｉａ）、Ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ｃｈｒｉｓｔｅｎｓｅｎｅｌｌａｃｅａｅ、微
杆 菌 属 （Ｍｉｃｒｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）、 冷 杆 菌 属

（Ｆｒｉｇｏｒｉｂａｃｔｅｒｉｕｍ）、泛菌属（Ｐａｎｔｏｅａ）。施药前感靶

斑病烟叶与健康烟叶的优势菌属均为甲基杆菌属，

施药前感病烟叶中甲基杆菌属的相对丰度

（５０１％）高于健康烟叶（４６３％）。代森锰锌处理
感靶斑病烟叶１、３ｄ时，甲基杆菌属相对丰度升高，
分别升高了１６５１％、２２．３９％。施药１ｄ时，除假单
胞属以外，甲基杆菌属与其他８个菌属的相对丰度
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存在显著性差异，施药３ｄ时，甲基杆菌属与其他９
个菌属之间均存在显著性差异。代森锰锌处理健

康烟叶１、３ｄ时，甲基杆菌属相对丰度降低，分别降
低了０．１０百分点、１．４４百分点；施药１８ｄ时，相对
丰度升高，比施药前升高了２４．２６百分点。此外，代
森锰锌处理感靶斑病烟叶１、３ｄ时，假单胞属、不明
根瘤菌属、鞘脂单胞菌属、马赛菌属、微杆菌属、冷

杆菌属相对丰度下降，而Ａｕｒｅｉｍｏｎａｓ相对丰度升高。
施药后健康烟叶主要菌属的相对丰度变化为：假单

胞属在施药１、３、１８ｄ时升高，Ａｕｒｅｉｍｏｎａｓ在施药１、
１８ｄ时升高，３ｄ时降低；马赛菌属在施药１、３、１８ｄ
时的相对丰度均减少。健康烟叶施药前和施药后

３ｄ，甲基杆菌属与表４中其他９个菌属的相对丰度
存在显著性差异，而施药１、１８ｄ时，甲基杆菌属与
其他菌属之间不存在显著性差异（图１、表４）。
２．２．３　代森锰锌对烟叶微生态相关性的影响　本
研究对真菌和细菌属水平 ｔｏｐ１００的物种数据进行
分析。由图２可知，施药前后在真菌群落中，担子菌
门和子囊菌门中的菌属较多，占据主要位置，担子

菌门中的 Ｓｙｍｍｅｔｒｏｓｐｏｒａ与亡隔菌属之间呈正相关
（Ｐ＜０．０５，Ｒ＞０．１），亡隔菌属与子囊菌门中的镰刀
菌属之间呈正相关，镰刀菌属与铆钉菇属之间呈正

相关，其余菌属之间均呈负相关。在细菌群落中，

变形菌门中的菌属高于其他菌门，占据主要位置，

所有菌属之间均呈负相关，其中厚壁菌门中的肠球

菌属仅与酸杆菌门中的 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿Ｓｏｌｉｂａｃｔｅｒ，变形
菌门中的Ａｌｅａｌｉｇｅｎｅｓ仅与萨特氏菌属之间呈负相关。
２．２．４　代森锰锌对烟叶微生物群落 ＦＵＮＧｕｉｌｄ与
ＰＩＣＲＵＳｔ功能预测　真菌群落 ＦＵＮＧｕｉｌｄ功能预测
结果（图３－Ａ）表明，施药前感靶斑病烟叶的 ＯＴＵ
中，优势功能群是植物病原类群。施药前健康烟叶

的ＯＴＵ中，优势功能群是未定义类群。感靶斑病烟
叶施药１、３、９、１８ｄ后植物病原类群占比均小于施
药前，而未定义类群占比高于施药前。健康烟叶施

药１、３ｄ后，未定义类群占比小于施药前，而植物病
原类群占比大于施药前；９、１８ｄ后未定义的类群占
比大于施药前，而植物病原类型占比小于施药前。

此外，感靶斑病烟叶的ＯＴＵ中，动物病原内生菌、植
物病原木材腐生菌类群、植物病原木材腐生菌类

型、内生植物病原、寄生真菌 －未定义的腐生菌、未
定义的腐生生物类型、外生菌根寄生真菌类群、植

物病原类群占比次之，其他菌群占比较少，但也有

不可忽视的作用。健康烟叶ＯＴＵ中，外生菌根寄生

真菌类型、植物病原木材腐生菌类型、内生植物病

原类型占比次之，其他菌群占比较小。

利用ＫＥＧＧＯｒｔｈｏｌｏｇｙ（ＫＯ）数据库和ＣＯＧ数据
库比对感靶斑病烟叶与健康烟叶细菌 ＯＴＵ对应的
基因，进行ＰＩＣＲＵＳｔ基因预测。由图３－Ｂ可知，感
靶斑病烟叶与健康烟叶施药前后共获得６类生物代
谢通路功能类群，其中包括代谢类群、遗传信息处

理类群、环境信息处理类群、细胞过程类群、人类疾

病类群、有机系统类群。其中，代谢、遗传信息处理

和环境信息处理类群为主要类群。

３　结论与讨论

本研究基于病斑面积与病情指数的评价发现，

代森锰锌施药后 ９ｄ的防效分别为 ５５．３３％和
４５０３％，且防效随间隔时间的增加而逐渐降低，均
低于７０％，表明烟草靶斑病发生初期，代森锰锌在
２００ｇ／６６７ｍ２使用剂量下１次使用时的防控效果并
不理想。为此，其在防控烟草靶斑病时应考虑增加

药剂剂量或增加药剂使用次数，间隔期宜＜９ｄ。
叶际微生物是一个庞大且多样性丰富的群

体［２５］，烟草叶部病害与叶际微生物群落结构密切相

关，不同叶部病害发生时其叶际优势菌群间存在差

异。已有研究发现，烟草亚隔孢叶斑病危害期其叶

际优势真菌有 Ｂｏｅｒｅｍｉａ、Ｍｅｙｅｒｏｚｙｍａ、茎点霉属和链
格孢属，优势细菌有假单胞菌属和泛菌属［２６］；烟草

赤星病危害期其叶际优势真菌有链格孢属和茎点

霉属，优势细菌有泛菌属和假单胞菌属［１９－２０］。烟叶

霉烂病危害期其叶际优势真菌有曲霉属、链格孢

属、尾孢属和茎点霉属，优势细菌有假单胞菌属和

泛菌属［２７］。本研究发现，靶斑病感病烟叶与健康烟

叶的优势真菌属均为亡隔菌属，占比较多的真菌还

有Ｓｙｍｍｅｔｒｏｓｐｏｒａ、Ｓａｍｐａｉｏｚｙｍａ、铆钉菇属、尾孢属、
茎点霉属；镰刀菌属、Ｐｌｅｃｔｏｓｐｈａｅｒｅｌｌａ和链格孢属占
比较少。结果与前人研究的优势菌属均为其致病

菌的结果［２８］一致，同时赤星病、亚格孢壳属、白粉病

烟叶上均未检测到亡隔菌属真菌，推测亡隔菌属并

不是烟叶叶际习居菌，烟草靶斑病的初始侵染源可

能来自于其他寄主或者环境。

代森锰锌在当地未作为防治烟草叶斑病类病

害的主要药剂，因此病原菌对于该药剂的抗药性较

低。该药剂的使用对所有叶际真菌和细菌菌属均

产生了影响。感病烟叶施药后叶际真菌亡隔菌属、

Ｐｌｅｃｔｏｓｐｈａｅｒｅｌｌａ的相对丰度降低；Ｓｙｍｍｅｔｒｏｓｐｏｒａ、茎

—７２１—江苏农业科学　２０２３年第５１卷第１７期



点霉属、铆钉菇属的相对丰度均增加。健康烟叶施

药后，叶际真菌亡隔菌属、尾孢属相对丰度均降低；

Ｓｙｍｍｅｔｒｏｓｐｏｒａ、铆钉菇属、Ｓａｍｐａｉｏｚｙｍａ相对丰度均
升高。在细菌群落属水平上，感病烟叶与健康烟叶
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的优势细菌菌属均为甲基杆菌属和假单胞属，占比

较少的细菌菌属有 Ａｕｒｅｉｍｏｎａｓ、不明根瘤菌属、鞘脂
单 胞 菌 属、 马 赛 菌 属、 Ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ＿
Ｃｈｒｉｓｔｅｎｓｅｎｅｌｌａｃｅａｅ、微杆菌属、冷杆菌属、泛菌属。
推测甲基杆菌属为烟叶叶际优势习居菌。施用代

森锰锌后各细菌菌群相对丰度均发生变化。感病

烟叶施药后假单胞属、不明根瘤菌属、鞘脂单胞菌

属、马赛菌属、微杆菌属、冷杆菌属的相对丰度均降

低；甲基杆菌属、Ａｕｒｅｉｍｏｎａｓ的相对丰度均升高。健
康烟叶施药后甲基杆菌属、马赛菌属、Ａｕｒｅｉｍｏｎａｓ的
相对丰度均降低；假单胞属、冷杆菌属相对丰度均

升高。为此，本研究发现代森锰锌会影响烟叶包括

亡隔菌属在内的多种病原菌及包括假单胞属在内

的多种非致病菌菌群结构的变化，进一步验证了代

森锰锌的广谱性。已有研究发现，药剂的使用会改

变烟叶叶际微生物群落结构，Ｃｈｅｎ等研究发现，施
用菌核净会使烟叶叶际细菌中鞘脂单胞菌属、黄色

杆菌属和沙雷氏菌属的相对丰度降低［２９］。以上研

究结果均与本研究结果类似。除靶标病原菌外，本

研究发现烟叶叶际部分真菌与细菌的菌属相对丰

度也有所降低，说明代森锰锌对靶斑病外的其他病

害也具有一定的抑制作用；同时，发现部分菌属的

相对丰度升高，推测这些菌属也参与了烟草靶斑病

的发生或危害，代森锰锌对这些菌属的抑制活性较

弱。烟草感靶斑病烟叶与健康烟叶叶际微生物群

落结构与自然环境条件关系密切，目前环境因子对

叶际微生物的影响也缺乏一定的认识，试验下一步

将从环境因子（温度、湿度、降水量等）和病情指数

等方面对烟草感靶斑病烟叶和健康烟叶叶际生态

的影响进行分析验证。

菌群相关性结果表明，在真菌门水平下，担子

菌门和子囊菌门的菌属占比较大；在细菌门水平

下，变形菌门的菌属占比较大，进一步验证了高通

量测序结果。真菌群落中的菌属之间主要呈负相

关，仅有少部分菌属之间呈正相关，其中，担子菌门

中的Ｓｙｍｍｅｔｒｏｓｐｏｒａ菌属与亡隔菌属之间呈正相关，
亡隔菌属与子囊菌门中的镰刀菌属之间呈正相关，镰

刀菌属与铆钉菇属之间呈正相关，推测它们之间存在

互利共生关系，或它们有相同的营养所需，其余菌属

以及细菌各菌属之间呈负相关。前人研究表明，真菌

和细菌各属之间对资源存在着潜在的竞争［３０］，本研

究结果发现施药前后大量菌属之间呈现负相关，推测

由于药剂的使用增加了各菌属之间的潜在竞争。

定植于烟叶叶际的微生物通常都具有一定的
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生物功能［３１－３３］，前人研究发现，烟叶霉烂病发生期

叶际真菌主要为植物病原类［２７］；亚隔孢壳属叶斑病

发生期叶际真菌主要为植物病原菌和植物病原

菌－未定义的腐生菌类群，叶际细菌代谢通路功能
主要为代谢、遗传信息处理和环境信息处理类

群［２６］，本研究发现烟草靶斑病烟叶真菌群落在施药

前后优势菌群均分布于植物病原类，代森锰锌施用

后可显著降低该功能类群的丰度，随着施药时间的

增加，其丰度降低；相较而言，健康烟叶施药前的叶

际优势真菌主要分布于未定义类群，代森锰锌施药

降低了其相对丰度，同时也降低了叶际植物病原类

的丰度，随着施药时间的增加，其相对丰度在施药

１、３ｄ时增加，随后降低，可能是由于一开始其他功
能类群对该药剂较敏感，抑制了其他功能类群生

长，从而病原菌获得了更多资源。也有可能是感病

烟叶叶际病原菌已经降落到健康烟叶上，药剂无法

短时间将其消除。叶际细菌群落在施药前后优势

菌群均分布于代谢类，代森锰锌施用后可降低该功

能群的丰度，随着施药时间的增加，其丰度降低，但

遗传信息处理类及环境信息处理类的相对丰度增

加。综上，推测代森锰锌能有效影响烟叶叶际真菌

与细菌功能的持效期均在９ｄ左右。因此，建议使
用代森锰锌防控烟草靶斑病时，其间隔期宜＜９ｄ。
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抗桃树细菌性穿孔病植物内生菌的筛选

及其抑菌机制研究

曹鹏飞，吴华芬，陈银华

（丽水市农林科学研究院，浙江丽水３２３０００）

　　摘要：桃树细菌性穿孔病发生普遍，严重制约了桃产业的发展。为研究植物内生菌对桃树细菌性穿孔病病原菌的
抑制作用，从健康桃树、博落回、金银花、板栗等健康植物材料中分离筛选出优势拮抗内生菌株，并测定其胞外代谢产

物对病原菌细胞膜与细胞壁通透性、纤维素酶活性、胞外多糖（ＥＰＳ）含量、呼吸代谢、核酸含量的影响。结果表明，分
离得到的４５株内生菌中，从金银花植株中分离的曲霉属ＪＹＹ－３菌株抑菌效果最好，其最小抑菌浓度（ＭＩＣ）、最低杀
菌浓度（ＭＢＣ）分别为５０、２００ｍｇ／ｍＬ。经该菌株胞外代谢产物处理后，桃树细菌穿孔病病原菌核酸泄漏量、ＡＫＰ活性
和电导率显著提高，且浓度越高效果越明显。此外，ＪＹＹ－３菌株胞外代谢产物能显著降低病原菌纤维素酶活性、ＥＰＳ
含量、ＤＮＡ和ＲＮＡ含量，抑制其琥珀酸脱氢酶（ＳＤＨ）、苹果酸脱氢酶（ＭＤＨ）活性，且浓度越高作用越强，经２０ＭＩＣ
菌株ＪＹＹ－３代谢产物处理 １２ｈ后，桃树细菌穿孔病病原菌的 ＳＤＨ、ＭＤＨ活性较对照组分别降低 １０７．６４４、
１３．７２９Ｕ／ｍｇ。可见，金银花内生菌株ＪＹＹ－３对桃树细菌性穿孔病病原菌有显著的抑制作用，可通过抑制纤维素酶
活性及ＥＰＳ合成以减弱病原菌入侵植物能力，增大细胞壁和细胞膜通透性使内容物外泄，抑制核酸合成以及呼吸酶
活性等途径抑制病原菌的繁殖。本研究结果为植物内生菌防治桃树细菌性穿孔病的进一步研究奠定了理论基础。
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　　桃树细菌性穿孔病是由黄单胞杆菌属甘蓝黑
腐黄单胞菌（Ｘａｎｔｈｏｍｏｎａｓｃａｍｐｅｓｔｒｉｓｐｖ．ｐｒｕｎｉ）侵染
造成的劣性病害［１］。该病害在全国各地普遍发生，

发病时间多在４—５月中旬，８月为发病盛期。若该
病防治不及时，常造成大量落叶，营养累积减少，花

芽形成异常，最终导致树势衰落，严重制约桃产业

的发展。目前针对桃树细菌性穿孔病的防治主要

以传统防治和化学防治为主，常用的化学农药主要

有叶枯唑可湿性粉剂、二氯异氰酸钠、波尔多液及

噻菌铜等［２］。这些化学农药主要在植株发病初期

使用才能达到较好的防效，但随着病害的大面积暴

发，防效会明显降低。同时，随着化学农药的反复

使用常造成农药残留、环境污染等一系列问题。因

此，寻找低毒、高效的防治手段迫在眉睫。

植物内生菌（ｅｎｄｏｐｈｙｔｅ）是存活于健康植物组
织内部、不引发宿主植物表现出明显感染症状的微

生物类群，是其微生态系统的重要组成部分［３－４］。

据研究表明，许多内生菌能产生抗生素、水解酶类、
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