
书书书

郭沫言，汪汉成，张　艺，等．多抗霉素对烟草靶斑病的防效及应用后其叶际微生物的变化规律［Ｊ］．江苏农业科学，２０２４，５２（３）：１３８－１４６．

ｄｏｉ：１０．１５８８９／ｊ．ｉｓｓｎ．１００２－１３０２．２０２４．０３．０２１

多抗霉素对烟草靶斑病的防效及应用后

其叶际微生物的变化规律

郭沫言１，２，汪汉成２，张　艺２，３，蔡刘体２，王　清１，２，李文红４，史彩华１

（１．长江大学农学院，湖北荆州４３４０２５；２．贵州省烟草科学研究院，贵州贵阳５５００８１；

３．贵州大学农学院，贵州贵阳５５００２５；４．贵州省植物保护研究所，贵州贵阳５５０００６）

　　摘要：为了评价多抗霉素对烟草靶斑病的田间防效及药剂施用后不同时期叶际微生物的变化规律，通过田间小区
施用多抗霉素，并于施药后不同时期调查田间烟草靶斑病发病情况计算病情指数，于不同时期取样并通过 Ｉｌｌｕｍｉｎａ
ＨｉＳｅｑ高通量测序技术分析多抗霉素对健康与感病烟叶叶际微生物群落结构及多样性。结果表明，多抗霉素处理３、
９ｄ的防效分别为８９．８０％、８４．６４％。施药后，感病组织亡革菌属的相对丰度显著降低，Ｓｙｍｍｅｔｒｏｓｐｏｒａ的相对丰度呈
提高趋势；健康与感病组织细菌中假单胞菌属、甲基杆菌属、鞘氨醇单胞菌属、金刚藻属的相对丰度均提高；施药后

１８ｄ，健康与感病组织叶际真菌和细菌多样性及丰富度均提高。叶际微生物网络关系互作图显示，施药后亡革菌属与
链格孢属呈负相关，且与其他真菌属大多也呈负相关；细菌属之间互作关系大多呈正相关，部分细菌属之间呈负相关。

综上，多抗霉素能快速且稳定地防治烟草靶斑病的发生，能有效降低烟草靶斑病病原菌的相对丰度，同时对叶际其余

菌属存在影响，随着时间的延长，防效较为稳定，证明多抗霉素能广泛用于烟草靶斑病的防治。
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　　烟草靶斑病（ｔｏｂａｃｃｏｔａｒｇｅｔｓｐｏｔ）是由立枯丝核
菌（Ｒｈｉｚｏｃｔｏｎｉａｓｏｌａｎｉ）引起的真菌性病害，其有性世
代为瓜亡革菌（Ｔｈａｎａｔｅｐｈｏｒｕｓｃｕｃｕｍｅｒｉｓ）［１］。该病害
可侵染烟草根部、茎基部和叶部，但以危害烟草叶

片为主，病害流行时造成烟草大幅减产，经济受损

严重。该病害最早于１９４８年在巴西发现，２００６年
在我国辽宁发现并报道，随后陆续在我国各烟草主

产区暴发［２－３］。烟草靶斑病病菌在温度适中、相对

湿度较高和叶片长时间湿润的条件下可大量繁殖，

病害发生严重时烟叶坏死穿孔，导致烟叶无法正常

采收，造成巨大的经济损失［４］。

化学药剂防控是防治烟草靶斑病的主要手段。

目前，已登记的防控烟草靶斑病的药剂主要为８％
井岗霉素水剂［５］，已经开展过相关研究的药剂有嘧

菌酯、嘧肽菌净、噻氟酰胺和多抗霉素［６－９］。其中，

多抗霉素是一种用现代生物工程技术生产的肽嘧

啶核苷类农用抗生素，主要作用于病菌细胞壁几丁

质的生物合成，导致芽管和菌丝局部膨大、破裂、内

含物溢出，病原菌不能正常发育乃至死亡［１０－１２］，同

时多抗霉素还能有效抑制病原菌产孢，具有内吸

性、治疗作用及高度的靶标生物选择性，属于广谱

性抗生素类杀菌剂［１３］。多抗霉素常用来防治西瓜

炭疽病、白菜霜霉病、番茄灰霉病和黄瓜白粉病等

蔬菜水果以及农作物上的病害，同时也能有效防治

烟草赤星病［１４－１９］，但对于同样在烟草上发生严重的

烟草靶斑病防控效果研究较少。

植物叶际微生物之间关联紧密，研究其与病害

的关系是防治植物病害的重要途径［２０－２１］。烟草病

害发生在不同时期，其叶际微生物的多样性和丰富

度都会发生显著的变化。研究表明，烟草赤星病发

生在不同部位烟叶的微生物结构存在差异，时空分

布格局中下部叶片叶际微生物的多样性和丰富度

较低，上部叶片较高［２２－２３］。而随烟草靶斑病发病程

度增加，健康烟叶与感病烟叶的叶际真菌物种多样
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性显著降低，叶际细菌的物种多样性上升［２４］。病害

的发生与其叶际微生物的变化趋势紧密相关，药剂

防控通过对病原菌的作用达到防治效果，但广谱性

杀菌剂作用靶标为叶际多种致病菌［２５］。田间病害

的发生通常为多种病原菌共同作用的结果，在烟草

靶斑病发生期，其叶际优势真菌有亡革菌属、

Ｓｔａｇｏｎｏｓｐｏｒｏｐｓｉｓ、链格孢属、亚隔孢壳属真菌，叶际优
势细菌有假单胞菌属、泛菌属、肠杆菌属细菌；

Ｄｉｄｙｍｅｌｌａｓｅｇｅｔｉｃｏｌａ引起的烟草病害叶际优势真菌
属含有链格孢属和 Ｂｏｅｒｅｍｉａ等致病菌；感染烟草野
火病的烟叶叶际优势细菌属含有假单胞菌属、鞘氨

醇单胞菌属和泛菌属等有益菌属；感染烟草赤星病

的烟叶叶际同时存在链格孢属、茎点霉属和镰刀菌

属等致病菌以及泛菌属、假单胞菌属和鞘氨醇单胞

菌属等有益细菌［２６－３０］。

研究药剂对叶际微生物的影响有利于揭示植

物病害的发生机制以及药剂的防控效果。因此，本

研究通过田间施用多抗霉素，调查其对烟草靶斑病

的田间防效，并对田间采集样品的叶际微生物进行

分析，探索总结在施药后不同时期叶际优势菌属的

物种组成以及丰富度的变化趋势，为烟草靶斑病的

药剂防控提供参考依据。

１　材料与方法

１．１　供试药剂
１０％多抗霉素可湿性粉剂（ＷＰ），青岛瀚生生

物科技股份有限公司生产。

１．２　试验方法
本试验于２０２０年８月中旬在贵州省毕节市黔

西县高坡开展，试验品种为云烟８７。随机选取烟株
长势一致的烟田并划分小区，每个小区２０株烟株，３
次重复。于烟叶底部叶片零星出现病斑时开始用药，

参照药剂说明，多抗霉素用量为１．５ｋｇ／ｈｍ２，兑水量
为９００Ｌ／ｈｍ２，采用多功能喷雾施肥器喷洒药剂，使
其均匀喷施于叶片表面。不同小区之间设立保护

行，避免相互干扰。在施药前（０ｄ）随机选择相同部
位、相同成熟度的叶片，随机选取并标记８个病斑，
于施药后０、１、３、９ｄ，采用“十”字交叉法对标记病
斑进行测量，计算多抗霉素处理对烟草靶斑病病斑

扩展的抑制率［３１］。各小区随机选择８株烟株，分别
于施药后０、１、３、９ｄ调查统计其病情指数，计算多
抗霉素对烟草靶斑病的田间防效；参照烟草靶斑病

病害分级标准［３２］调查病害等级。

病情指数 ＝∑（各级病叶数 ×相对级数值）／
（调查总叶数×最高病级值）×１００；

防效＝［１－（处理区病情指数增长值／对照区
病情指数增长值）］×１００％；

病斑增长率 ＝［第 ｎ次测量病斑直径／第（ｎ－
１）次测量病斑直径－１］×１００％。
１．３　样品采集与处理

于施药后０、１、３、９、１８ｄ随机选取施药烟苗健
康与感病部位，用无菌剪刀对其进行剪取采集，分

别装入５０ｍＬ无菌离心管中，每组３次重复，采集完
成后迅速进行试验分析，剩余样品存放于－８０℃冰
箱中。样品采集信息详见表１，施药后９、１８ｄ由于
病害晚期可供采集的样品有限，因此选取的样品为

混合样品。

表１　样品采集信息

施药后时间

（ｄ）
健康组织 感病组织

样品编号 分组编号 样品编号 分组编号

０ ＱＪＤＫ１１、ＱＪＤＫ１２、ＱＪＤＫ１３ ＱＪＤＫ１ ＱＢＤＫ１１、ＱＢＤＫ１２、ＱＢＤＫ１３ ＱＢＤＫ１

１ ＱＪＤＫ２１、ＱＪＤＫ２２、ＱＪＤＫ２３ ＱＪＤＫ２ ＱＢＤＫ２１、ＱＢＤＫ２２、ＱＢＤＫ２３ ＱＢＤＫ２

３ ＱＪＤＫ３１、ＱＪＤＫ３２、ＱＪＤＫ３３ ＱＪＤＫ３ ＱＢＤＫ３１、ＱＢＤＫ３２、ＱＢＤＫ３３ ＱＢＤＫ３

９ ＱＪＤＫ４１、ＱＪＤＫ４２、ＱＪＤＫ４３ ＱＪＤＫ４ ＱＢＤＫ４１ ＱＢＤＫ４

１８ ＱＪＤＫ５１、ＱＪＤＫ５２、ＱＪＤＫ５３ ＱＪＤＫ５ ＱＢＤＫ５１ ＱＢＤＫ５

　　采用ＣＴＡＢ法分别提取各样本基因组 ＤＮＡ，使
用无菌水稀释样本至１ｎｇ／μＬ，使用特异性引物进
行扩增，使用２％琼脂糖凝胶电泳检测ＰＣＲ产物，使
用德国ＱＩＡＧＥＮ公司提供的胶回收试剂盒对目的条
带进行回收，使用 ＴｒｕＳｅｑ ＤＮＡＰＣＲ－ＦｒｅｅＳａｍｐｌｅ
ＰｒｅｐａｒａｔｉｏｎＫｉｔ建库试剂盒进行文库构建，文库合格

后使用ＮｏｖａＳｅｑ６０００进行上机测序。
根据Ｂａｒｃｏｄｅ序列和ＰＣＲ扩增引物序列拆分出

各样本数据，过滤低质量和短长度后的序列，截去

特异性引物序列后对每个样本进行拼接，得到原始

数据。原始序列通过ＵＳＥＡＲＣＨ扩增子分析软件与
物种注释数据库进行比对检测嵌合体序列，并最终
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去除其中的嵌合体序列［３３］，得到最终的有效数据

（ｅｆｆｅｃｔｉｖｅｔａｇｓ）。
将所有序列聚类成为操作单元（ＯＴＵ）进行物

种注释，使用Ｑｉｉｍｅ软件 ｖｅｒｓｉｏｎ１．９．１分析其样本
复杂度，主要包括 α多样性（αｄｉｖｅｒｓｉｔｙ）、菌群丰度
（ｃｏｍｍｕｎｉｔｙｒｉｃｈｎｅｓｓ）、菌 群 多 样 性 （ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ）、测序深度（ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｄｅｐｔｈ）和系统发育
多样性（ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙ）、环境关联因子、网络
互作以及功能注释以上分析均在北京诺和致源科

技股份有限公司完成。

１．４　数据分析
使用 Ｅｘｃｅｌ２０２２对调查数据进行统计分析处

理，计算多抗霉素对烟草靶斑病的田间防效。运用

ＤＰＳｖ９．０１数据处理系统对测序样品的α多样性指

数和菌群丰度进行差异显著性分析。采用 Ａｄｏｂｅ
ＰｈｏｔｏｓｈｏｐＣＳ５对相关图片进行处理。

２　结果与分析

２．１　多抗霉素对烟草靶斑病的田间防效
由表２可知，多抗霉素对烟草靶斑病具有良好

的防效。施药后，烟草病斑直径增长率降低，病情

指数增长变缓，烟草靶斑病的发生得到显著控制。

施药后 ３ｄ，对照组的病情指数达到３７．４９，处理组
病情指数达到３３．７３，多抗霉素对烟草靶斑病田间
防效达到８９．８０％；施药后９ｄ，对照组的病情指数
为４０１６，处理组病情指数为３４．２３，多抗霉素对烟
草靶斑病田间防效达到８４．６４％。

表２　多抗霉素对烟草靶斑病的田间防效

组别
施药后时间

（ｄ）
病斑直径

（ｍｍ）
病叶率

（％） 病情指数
防效

（％）

对照组 ０ １８．３０±１．８０ｂｃ — ３３．１５ —

３ ２０．００±２．３４ｂ ９．２９ ３７．４９ —

９ ２４．２５±２．２７ａ ２１．２５ ４０．１６ —

处理组 ０ １４．５６±２．６４ｄ — ３３．１６ —

３ １６．０８±２．３０ｃｄ １０．４４ ３３．７３ ８９．８０

９ １８．６６±２．１１ｂ １６．０４ ３４．２３ ８４．６４

　　注：同列数据后不同的小写字母代表差异显著（Ｐ＜０．０５）。表４同。　

２．２　多抗霉素防治烟草靶斑病不同时期烟叶叶际
微生物组成

２．２．１　健康与感病组织叶际微生物测序深度　从
样本中随机抽取一定测序量的数据，统计每组 ＯＴＵ
数量，以样本量与 ＯＴＵ总数构建曲线，可直接反映
测序数据量的合理性，间接反映样本中物种的丰富

程度。当曲线趋向平坦时，说明测序样本量渐进合

理，可以进行下一步分析。本次测序共２５个样本
量，越接近２５个时，真菌的物种数量越接近８００个，
细菌的物种数量越接近３５００个，曲线逐渐趋于平
缓，表明测序深度已经足够，可以进行数据分析

（图１）。　
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２．２．２　健康与感病组织叶际微生物ＯＴＵ结构　如
图２所示，在叶际真菌群落中，健康组织中真菌共有
ＯＴＵ为２８个，感病组织真菌共有 ＯＴＵ为１０个，感
病组织ＯＴＵ数量低于健康组织 ＯＴＵ数量。多抗霉
素处理后１、３、９、１８ｄ，健康组织与感病组织ＯＴＵ数
量呈现“先增加后减少又增加”的趋势。药剂处理

后１８ｄ，健康组织ＯＴＵ数量达到峰值，为１５９个；药
剂处理３ｄ后，感病组织 ＯＴＵ数量达到峰值，为７４

个。细菌群落中，健康组织细菌共有 ＯＴＵ为２６个，
感病组织细菌共有ＯＴＵ为２４个，健康组织 ＯＴＵ数
量均高于感病组织 ＯＴＵ数量。多抗霉素处理１、３、
９、１８ｄ后，健康与感病组织ＯＴＵ数量呈现“先增加后
减少又增加”的趋势。健康组织ＯＴＵ数量在施药后
１８ｄ达到峰值，为１１０６个，在施药前ＯＴＵ数量最少，
为２７个；感病组织ＯＴＵ数量在施药后１ｄ达到峰值，
为３４８个，在施药前ＯＴＵ数量最少，为４６个。

２．２．３　健康与感病组织叶际微生物多样性　多抗
霉素处理后不同时间，烟叶叶际真菌与细菌的相对

丰度均存在明显变化（表３、图３）。在真菌门水平，
其叶际优势菌门为担子菌门（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）、子囊
菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）和毛霉门（Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ）。药剂
处理后，健康组织与感病组织担子菌门的相对丰度

均提高，子囊菌门的相对丰度降低。在真菌属水

平，优势菌属包括亡革菌属 （Ｔｈａｎａｔｅｐｈｏｒｕｓ）、

Ｓｙｍｍｅｔｒｏｓｐｏｒａ、毛霉属 （Ｍｕｃｏｒ）、小不整球壳属
（Ｐｌｅｃｔｏｓｐｈａｅｒｅｌｌａ）、尾孢属（Ｃｅｒｃｏｓｐｏｒａ）、汉纳酵母属
（Ｈａｎｎａｅｌｌａ）、链格孢属 （Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ）、红酵母属
（Ｒｈｏｄｏｔｏｒｕｌａ）、枝孢属（Ｃｌａｄｏｓｐｏｒｉｕｍ）和顶孢霉属
（Ａｃｒｅｍｏｎｉｕｍ）。随着施药时间的延长，健康组织各
优势菌属的数量增加。施药后１～３ｄ，健康组织与
感病组织亡革菌属的相对丰度持续下降；施药后

１８ｄ，健康组织中其相对丰度降低为０．２４，感病组
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书书书

表
３　
烟
叶
样
品
叶
际
真
菌
、
细
菌
属
水
平
物
种
的
相
对
丰
度

微
生
物

属
相
对
丰
度

ＱＪ
ＤＫ
１

ＱＪ
ＤＫ
２

ＱＪ
ＤＫ
３

ＱＪ
ＤＫ
４

ＱＪ
ＤＫ
５

ＱＢ
ＤＫ
１

ＱＢ
ＤＫ
２

ＱＢ
ＤＫ
３

ＱＢ
ＤＫ
４

ＱＢ
ＤＫ
５

真
菌

亡
革
菌
属

０．
５５
±
０．
４２
ｂｃ

０．
１６
±
０．
０５
ｃ

０．
１５
±
０．
０９
ｃ

０．
２５
±
０．
０３
ｃ

０．
２４
±
０．
０７
ｃ

０．
８８
±
０．
１５
ａｂ

０．
７１
±
０．
２９
ａｂ

０．
１１
±
０．
０４
ｃ

０．
９９
±
０．
００
ａ

０．
１０
±
０．
００
ｃ

Ｓｙ
ｍ
ｍ
ｅｔｒ
ｏｓ
ｐｏ
ｒａ

０．
００
±
０．
００
ｃ

０．
０２
±
０．
０１
ｃ

０．
０１
±
０．
００
ｃ

０．
０３
±
０．
０２
ｃ

０．
０９
±
０．
００
ｂ

０．
００
±
０．
００
ｃ

０．
０２
±
０．
０２
ｃ

０．
０１
±
０．
０１
ｃ

０．
００
±
０．
００
ｃ

０．
８２
±
０．
００
ａ

毛
霉
属

０．
００
±
０．
００
ｂ

０．
００
±
０．
００
ｂ

０．
００
±
０．
００
ｂ

０．
００
±
０．
００
ｂ

０．
１１
±
０．
１９
ａ

０．
００
±
０．
００
ｂ

０．
００
±
０．
００
ｂ

０．
００
±
０．
００
ｂ

０．
００
±
０．
００
ｂ

０．
００
±
０．
００
ｂ

小
不
整
球
壳
属

０．
０１
±
０．
０１
ａ

０．
０５
±
０．
０４
ａ

０．
０２
±
０．
０２
ａ

０．
０８
±
０．
１３
ａ

０．
０１
±
０．
００
ａ

０．
０１
±
０．
０１
ａ

０．
００
±
０．
００
ａ

０．
０１
±
０．
０１
ａ

０．
００
±
０．
００
ａ

０．
００
±
０．
００
ａ

尾
孢
属

０．
０６
±
０．
１１
ａ

０．
０１
±
０．
０２
ａ

０．
００
±
０．
００
ａ

０．
０１
±
０．
０１
ａ

０．
００
±
０．
００
ａ

０．
００
±
０．
００
ａ

０．
００
±
０．
００
ａ

０．
００
±
０．
００
ａ

０．
００
±
０．
００
ａ

０．
００
±
０．
００
ａ

汉
纳
酵
母
属

０．
００
±
０．
００
ａ

０．
０１
±
０．
０１
ａ

０．
０１
±
０．
０１
ａ

０．
０２
±
０．
００
ａ

０．
００
±
０．
００
ａ

０．
００
±
０．
００
ａ

０．
００
±
０．
００
ａ

０．
０６
±
０．
０８
ａ

０．
００
±
０．
００
ａ

０．
００
±
０．
００
ａ

链
格
孢
属

０．
００
±
０．
００
ａ

０．
０３
±
０．
０３
ａ

０．
０３
±
０．
０６
ａ

０．
００
±
０．
００
ａ

０．
００
±
０．
００
ａ

０．
００
±
０．
００
ａ

０．
００
±
０．
００
ａ

０．
０１
±
０．
０１
ａ

０．
００
±
０．
００
ａ

０．
０１
±
０．
００
ａ

红
酵
母
属

０．
００
±
０．
００
ａ

０．
００
±
０．
００
ａ

０．
００
±
０．
００
ａ

０．
００
±
０．
００
ａ

０．
００
±
０．
００
ａ

０．
００
±
０．
００
ａ

０．
００
±
０．
００
ａ

０．
０２
±
０．
０４
ａ

０．
００
±
０．
００
ａ

０．
００
±
０．
００
ａ

枝
孢
属

０．
０１
±
０．
０１
ａ

０．
０２
±
０．
００
ａ

０．
０１
±
０．
００
ａ

０．
０１
±
０．
００
ａ

０．
０２
±
０．
０３
ａ

０．
００
±
０．
００
ａ

０．
０１
±
０．
０１
ａ

０．
０３
±
０．
０２
ａ

０．
００
±
０．
００
ａ

０．
００
±
０．
００
ａ

顶
孢
霉
属

０．
００
±
０．
００
ｂ

０．
００
±
０．
００
ｂ

０．
００
±
０．
００
ｂ

０．
０１
±
０．
０２
ａ

０．
００
±
０．
００
ｂ

０．
００
±
０．
００
ｂ

０．
００
±
０．
００
ｂ

０．
００
±
０．
００
ｂ

０．
００
±
０．
００
ｂ

０．
００
±
０．
００
ｂ

其
他

０．
３６
±
０．
２８
ｂｃ
ｄ
０．
７０
±
０．
０１
ａ

０．
７７
±
０．
１２
ａ

０．
５９
±
０．
１５
ａｂ

０．
５２
±
０．
１１
ａｂ
ｃ
０．
１１
±
０．
１４
ｄ

０．
２６
±
０．
２８
ｃｄ

０．
７５
±
０．
０６
ａ

０．
０１
±
０．
００
ｄ

０．
０７
±
０．
００
ｄ

细
菌

假
单
胞
菌
属

０．
０１
±
０．
００
ｂ

０．
０９
±
０．
０８
ｂ

０．
０７
±
０．
０５
ｂ

０．
０４
±
０．
０３
ｂ

０．
０２
±
０．
０２
ｂ

０．
１５
±
０．
１４
ｂ

０．
５３
±
０．
４２
ａ

０．
１９
±
０．
０９
ｂ

０．
２２
±
０．
００
ｂ

０．
２０
±
０．
００
ｂ

甲
基
杆
菌
属

０．
０５
±
０．
０１
ａ

０．
０２
±
０．
０１
ａ

０．
０７
±
０．
０５
ａ

０．
０４
±
０．
０２
ａ

０．
１０
±
０．
０７
ａ

０．
０５
±
０．
０７
ａ

０．
０４
±
０．
０３
ａ

０．
２７
±
０．
３８
ａ

０．
０５
±
０．
００
ａ

０．
２２
±
０．
００
ａ

鞘
氨
醇
单
胞
菌
属

０．
０１
±
０．
００
ａ

０．
０１
±
０．
０１
ａ

０．
０３
±
０．
０１
ａ

０．
０２
±
０．
００
ａ

０．
０２
±
０．
０３
ａ

０．
０２
±
０．
０２
ａ

０．
０３
±
０．
０３
ａ

０．
２５
±
０．
３１
ａ

０．
０３
±
０．
００
ａ

０．
１５
±
０．
００
ａ

金
刚
藻
属

０．
００
±
０．
００
ｂ

０．
００
±
０．
００
ｂ

０．
０１
±
０．
００
ｂ

０．
０３
±
０．
０５
ｂ

０．
０２
±
０．
０２
ｂ

０．
０１
±
０．
０１
ｂ

０．
００
±
０．
００
ｂ

０．
００
±
０．
００
ｂ

０．
０１
±
０．
００
ｂ

０．
１１
±
０．
００
ａ

泛
菌
属

０．
００
±
０．
００
ａ

０．
０３
±
０．
０４
ａ

０．
００
±
０．
００
ａ

０．
００
±
０．
００
ａ

０．
００
±
０．
００
ａ

０．
００
±
０．
００
ａ

０．
００
±
０．
００
ａ

０．
００
±
０．
００
ａ

０．
００
±
０．
００
ａ

０．
００
±
０．
００
ａ

肠
杆
菌
科
未
知
属

０．
００
±
０．
００
ａ

０．
００
±
０．
００
ａ

０．
００
±
０．
００
ａ

０．
００
±
０．
００
ａ

０．
００
±
０．
００
ａ

０．
０２
±
０．
０３
ａ

０．
００
±
０．
００
ａ

０．
００
±
０．
００
ａ

０．
００
±
０．
００
ａ

０．
０１
±
０．
００
ａ

沙
雷
氏
菌
属

０．
００
±
０．
００
ａ

０．
０１
±
０．
０２
ａ

０．
００
±
０．
００
ａ

０．
００
±
０．
００
ａ

０．
００
±
０．
００
ａ

０．
００
±
０．
００
ａ

０．
００
±
０．
００
ａ

０．
００
±
０．
００
ａ

０．
００
±
０．
００
ａ

０．
００
±
０．
００
ａ

根
瘤
菌
科
未
知
属

０．
００
±
０．
００
ｂ

０．
００
±
０．
００
ｂ

０．
００
±
０．
００
ｂ

０．
００
±
０．
００
ｂ

０．
０１
±
０．
０２
ａｂ

０．
００
±
０．
００
ｂ

０．
００
±
０．
００
ｂ

０．
００
±
０．
００
ｂ

０．
００
±
０．
００
ｂ

０．
０２
±
０．
００
ａ

马
赛
菌
属

０．
００
±
０．
００
ａ

０．
００
±
０．
００
ａ

０．
００
±
０．
００
ａ

０．
００
±
０．
００
ａ

０．
００
±
０．
００
ａ

０．
０１
±
０．
０２
ａ

０．
００
±
０．
００
ａ

０．
００
±
０．
００
ａ

０．
００
±
０．
００
ａ

０．
００
±
０．
００
ａ

微
杆
菌
属

０．
００
±
０．
００
ｂ

０．
００
±
０．
００
ｂ

０．
００
±
０．
００
ｂ

０．
００
±
０．
００
ｂ

０．
００
±
０．
００
ｂ

０．
００
±
０．
００
ｂ

０．
００
±
０．
００
ｂ

０．
００
±
０．
００
ｂ

０．
００
±
０．
００
ｂ

０．
０３
±
０．
００
ａ

其
他

０．
９３
±
０．
０２
ａ

０．
８３
±
０．
１３
ａｂ

０．
８１
±
０．
０８
ａｂ
ｃ
０．
８８
±
０．
０５
ａ

０．
８２
±
０．
１３
ａｂ
ｃ
０．
７４
±
０．
１９
ａｂ
ｃ
０．
３９
±
０．
４４
ｂｃ

０．
２９
±
０．
３７
ｂｃ

０．
６８
±
０．
００
ａｂ
ｃ
０．
２８
±
０．
００
ｃ

　
　
注
：
同
行
数
据
后
不
同
小
写
字
母
表
示
差
异
显
著
（
Ｐ
＜
０．
０５
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织中其相对丰度低于健康组织。施药后，健康组织

与感病组织中 Ｓｙｍｍｅｔｒｏｓｐｏｒａ的相对丰度呈提高趋
势；施药后１８ｄ，健康组织与感病组织中其相对丰度
达到最大值（０．０９和０．８２），且健康组织中其相对
丰度显著低于感病组织；此时，健康组织中毛霉属

的相对丰度也达到最大值（０．１１）。
细菌优势菌门包括变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、

放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）和厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ），
其中感病组织中变形菌门的相对丰度显著高于健

康组织。多抗霉素处理后１、３ｄ，变形菌门的相对丰
度随时间增加而升高，并达到峰值；施药９ｄ后，其
相对丰度有所下降；施药后１８ｄ，其相对丰度增加，
感病组织变形菌门和厚壁菌门的相对丰度显著高

于健康组织。细菌属水平优势菌属包括假单胞菌

属（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ）、甲基杆菌属（Ｍｅｔｈｙｌｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）、
鞘氨 醇 单 胞 菌 属 （Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ）、金 刚 藻 属
（Ａｕｒｅｉｍｏｎａｓ）、泛菌属（Ｐａｎｔｏｅａ）、根瘤菌科未知属
（ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ｒｈｉｚｏｂｉａｃｅａｅ）、沙雷氏菌属（Ｓｅｒｒａｔｉａ）、
肠杆菌科未知属（ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ）、
马赛菌属（Ｍａｓｓｉｌｉａ）、微杆菌属（Ｍｉｃｒｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）。
施药后１８ｄ，假单胞菌属、甲基杆菌属、鞘氨醇单胞
菌属、金刚藻属和泛菌属的相对丰度均有所提高，

并达到最大值，同期感病组织中其相对丰度高于健

康组织。

２．２．４　烟叶叶际微生物群落结构组成　由表４可
知，健康组织与感病组织测序覆盖度均达到９０％以
上，表明本测序结果涵盖了绝大部分叶际微生物，

可以真实、合理地反映叶际真菌和细菌的多样性和

丰富度。真菌 α多样性指数表明，施药前，健康组
织（ＱＪＤＫ１）叶际真菌多样性指数（香农指数和辛普
森指数）和丰富度指数（Ｃｈａｏ１指数和ＡＣＥ指数）均
高于感病组织（ＱＢＤＫ１），但组间无显著性差异。施
药后１ｄ，健康组织（ＱＪＤＫ２）多样性指数达到最高
值；施药后３ｄ，感病组织（ＱＢＤＫ３）多样性指数和丰
富度指数在组内达到最高值，健康组织（ＱＪＤＫ３）的
多样性指数有所下降；施药后 ９ｄ，健康组织
（ＱＪＤＫ４）多样性指数有所上升；施药后１８ｄ，健康组
织（ＱＪＤＫ５）多样性指数趋于平缓。

细菌 α多样性指数表明，施药前健康组织
（ＱＪＤＫ１）与感病组织（ＱＢＤＫ１）叶际细菌多样性指
数和丰富度指数均最低，且感病组织多样性指数与

丰富度指数高于健康组织，但组间无显著性差异。

采用多抗霉素进行处理后，叶际细菌多样性指数与

丰富度指数开始提高，健康组织与感病组织的多样
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表４　烟叶叶际真菌、细菌群落α多样性指数分析结果

微生物 样品编号
多样性指数 丰富度指数

香农指数 辛普森指数 Ｃｈａｏ１指数 ＡＣＥ指数
覆盖度

真菌 ＱＪＤＫ１ １．９９±１．３８ｃｄ ０．５３±０．３１ｂｃｄ ４４．８１±１０．６５ｂｃ ５３．４９±１２．３９ｃ ０．９９±０．００ａｂ

ＱＪＤＫ２ ４．４７±０．４８ａ ０．９０±０．０３ａ ２５４．６５±１６．８６ａ ２８５．２６±４０．２９ａｂ ０．９５±０．０１ｃ

ＱＪＤＫ３ ３．９８±０．６６ａｂ ０．８３±０．１１ａｂ ２１８．０７±２９．４２ａ ２７１．１８±２６．９２ａｂ ０．９５±０．００ｃ

ＱＪＤＫ４ ４．１１±０．１０ａ ０．８７±０．０１ａ ２０１．２８±３１．３８ａ ２２５．９６±３４．３７ｂ ０．９６±０．０１ｃ

ＱＪＤＫ５ ４．０７±０．１６ａｂ ０．８６±０．０２ａ ２５２．９８±５２．３３ａ ３１１．３２±７８．３１ａ ０．９５±０．０１ｃ

ＱＢＤＫ１ ０．７２±０．５５ｄｅ ０．２２±０．２１ｄｅ ３２．２２±２９．９３ｂｃ ３６．０６±１９．１４ｃ １．００±０．００ａ

ＱＢＤＫ２ １．３３±１．０３ｄｅ ０．３９±０．３３ａｂｃ ４８．８５±２６．９６ｂｃ ５４．１２±４５．９２ｃ ０．９９±０．０１ａｂ

ＱＢＤＫ３ ２．８６±０．３１ｂｃ ０．７５±０．０４ｅ ９６．８８±４８．２５ｂ ９８．０９±５５．７０ｃ ０．９８±０．０１ｂ

ＱＢＤＫ４ ０．２１±０．００ｅ ０．０４±０．００ｃｄ １４．００±０．００ｃ １５．４４±０．００ｃ １．００±０．００ａ

ＱＢＤＫ５ １．６４±０．００ｃｄｅ ０．５０±０．００ｂｃｄ ７４．７５±０．００ｂｃ ７７．１８±０．００ｃ ０．９９±０．００ａｂ

细菌 ＱＪＤＫ１ ０．８６±０．２８ｃ ０．２０±０．０６ｃ ３５．８８±２１．２５ｂ ３９．３９±２３．１３ｃ １．００±０．００ａ

ＱＪＤＫ２ ２．９４±１．２５ａｂｃ ０．５２±０．２３ｂｃ ９１８．６６±５５１．５８ａ １１３８．６０±６６８．６３ａ ０．９２±０．０４ｃ

ＱＪＤＫ３ ２．０２±０．３３ｂｃ ０．４３±０．１１ｂｃ ３２０．１２±８０．５８ｂ ３９２．３１±９６．２１ｂｃ ０．９７±０．０１ａｂｃ

ＱＪＤＫ４ １．９３±０．９８ｂｃ ０．３７±０．１６ｂｃ ４９１．４２±４４０．２４ａｂ ５７４．２８±５１８．１３ａｂｃ ０．９６±０．０４ａｂｃ

ＱＪＤＫ５ ３．６３±１．３１ａｂ ０．６０±０．２０ａｂｃ ８８２．５８±２０６．５７ａ １０８２．９７±２５４．７６ａ ０．９０±０．０２ｃ

ＱＢＤＫ１ １．８２±１．１４ｂｃ ０．４７±０．２９ｂｃ ５０．３６±２０．９０ｂ ５１．２７±２０．７１ｂｃ １．００±０．００ａ

ＱＢＤＫ２ ２．５３±０．５７ｂｃ ０．６０±０．１３ａｂｃ ２９６．６３±４０５．０２ｂ ３５３．２６±４８７．６３ｂｃ ０．９７±０．０４ａｂｃ

ＱＢＤＫ３ ２．４８±０．３８ｂｃ ０．６５±０．１４ａｂ １６０．２２±１３９．５７ｂ １９１．１４±１８１．７９ｂｃ ０．９８±０．０２ａｂ

ＱＢＤＫ４ ２．２７±０．００ｂｃ ０．５７±０．００ｂｃ １２２．８８±０．００ｂ ９４０．９８±０．００ａｂ ０．９９±０．００ａｂ

ＱＢＤＫ５ ４．４１±０．００ａ ０．９０±０．００ａ ５７５．２６±０．００ａｂ ７１６．５６±０．００ａｂｃ ０．９４±０．００ｂｃ

性指数与丰富度指数均在施药后１８ｄ明显增加，且
与其余不同施药时间存在显著差异。

２．２．５　健康与感病组织叶际微生物的互作关系　
选取叶际优势真菌与细菌属水平 ｔｏｐ５０并对其进行
相关性分析，结果（图４）表明，健康组织叶际真菌属
间关联性大于感病组织，其绝大部分真菌属之间呈

正相关。亡革菌属与其他菌属之间大多呈现负相

关，其中健康组织中亡革菌属与茎点霉属（Ｐｈｏｍａ）、
链格孢属和枝孢属之间均呈负相关；感病组织中亡

革菌属与 Ｓａｍｐａｉｏｚｙｍａ、汉纳酵母属、Ｐａｐｉｌｉｏｔｒｅｍａ、
Ｖｉｓｈｎｉａｃｏｚｙｍａ、Ｂｏｅｒｅｍｉａ、枝孢属和链格孢属之间均
呈负相关。

　　健康组织细菌属之间相关性大于感病组织，多
数细菌属之间同样呈正相关，少数细菌属呈负相

关。健康组织中甲基杆菌属与寡养单胞菌属

（Ｓｔｅｎｏｔｒｏｐｈｏｍｏｎａｓ）和阿克曼菌属（Ａｋｋｅｒｍａｎｓｉａ）、短
波单胞菌属（Ｂｒｅｖｕｎｄｉｍｏｎａｓ）与劳尔氏菌属、假单胞
菌属与布劳特氏菌属（Ｂｌａｕｔｉａ）、马赛菌属与鞘氨醇
单胞菌属之间呈负相关，其余菌属均呈正相关；感

病组织中假单胞菌属与金刚藻属、劳尔氏菌属与马

赛菌属、甲基杆菌属与沙雷氏菌属之间呈负相关，

其余菌属均呈正相关。

３　结论与讨论

本研究探索了多抗霉素对烟草靶斑病的田间

防效，在施用多抗霉素后３、９ｄ，田间相对防效均达
到８０％以上，表明药剂作用迅速、病斑增长速率显
著降低，病情指数得到有效控制，防治效果稳定。

表明多抗霉素能快速且稳定地抑制烟草靶斑病的

发生，可以广泛应用至田间防控技术上。

叶部病害的发生常伴随着多种病原菌的作用，

叶际微生物复杂多样，相互之间关联紧密［３４］。本研

究发现，施用多抗霉素对烟草靶斑病进行防治后

３ｄ，其烟草靶斑病病原菌立枯丝核菌的相对丰度达
到最低值，表明多抗霉素能在短时间内达到较好防

效。感烟草靶斑病烟叶的叶际优势真菌属为亡革

菌属、Ｓｙｍｍｅｔｒｏｓｐｏｒａ和毛霉属等，优势细菌属为假
单胞菌属、甲基杆菌属和鞘氨醇单孢菌属等，这一

结果与前人对烟草靶斑病叶际微生物多样性的研

究结果［３５］基本相同，其叶际微生物之间存在动态平

衡。烟草靶斑病叶际除存在亡革菌属外，还同时存

在链格孢属、假单胞菌属、泛菌属等微生物。施用
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多抗霉素对烟草靶斑病进行防控后１、３、９、１８ｄ，其
叶际优势真菌属亡革菌属的相对丰度基本呈先下

降再上升的趋势，而 Ｓｙｍｍｅｔｒｏｓｐｏｒａ、毛霉属、小不整
球壳属和链格孢属的相对丰度则略有增加；在优势

细菌属中，假单胞菌属、泛菌属、鞘氨醇单孢菌属、

金刚藻属和沙雷氏菌属的相对丰度基本呈现先上

升再下降的趋势，甲基杆菌属的相对丰度则是持续

变化，但总体呈上升趋势。韩永琴对辣椒根际微生

物进行研究，结果同样显示，化学药剂的施用会导

致根际微生物发生变化［３６］。刘亭亭等在波尔多液

对烟草赤星病叶际微生物物群落结构与代谢功能

的影响研究中发现，施药后其叶际真菌群落的多样

性显著增加［３７］；且波尔多液不仅作用于烟草赤星病

病原菌链格孢属，同样作用于鞘脂单胞菌属、

Ｋｏｓａｋｏｎｉａ等有益菌群［３６－３７］。本研究结果同样显

示，用多抗霉素防治烟草靶斑病时，不仅有效作用

于立枯丝核菌，同样作用于尾孢属、枝孢属、甲基杆

菌属等叶际真菌和细菌，影响微生物菌群变化。

　　本研究结果显示，在烟叶健康组织与感病组织
中，亡革菌属与链格孢属、枝孢属之间均呈负相关。

Ｓｕｎ等的研究结果显示，施用嘧菌酯防治烟草靶斑病
后，其叶际微生物发生变化，亡革菌属与镰刀菌属、小

不整球壳属之间呈负相关，其关联性表现无共性，

可能是由于不同菌属之间存在竞争或共生关系，药

施后导致某些菌群的相对丰度下降，增长速率得到

显著控制，非靶标菌群相对丰度则上升［３８］。不同菌

属之间同样存在对于环境中营养物质与生长空间

的竞争关系，导致施用化学药剂进行病害防治时，

可能刺激某些非靶标菌群的相对丰度提高，不同菌

属之间增长趋势存在差异，而药剂的施用加大了菌

属之间动态平衡的变化，而此种变化或许有利于植

物代谢活动的增强，对病原菌的侵染抵抗力增强，

进而影响药剂对于植物病害的防控效率［３９］。目前，

在施用化学药剂防控植物病害时，其叶际微生物的
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变化规律还需要进一步探索总结，了解其间微生态

的变化规律有益于为病害防控以及化学药剂的施

用提供参考依据。
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