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烟草黑胫病对不同类型植烟土壤化学性状

及细菌群落的影响

高正锋，宝童曦，徐　丝，李先伟，杨绍磊，虞　健，姚俊杰，毛璞麟，叶　鹏，杨智斌，吕　芬
（云南农业大学烟草学院，云南昆明６５０２０１）

　　摘要：为探究不同土壤类型对烟草黑胫病发生的响应差异，明确与黑胫病发病程度相关的因素，通过田间调查，收
集黄壤土、水稻土烟草黑胫病不发病、中度发病和重度发病烟株根际土壤，测定土壤化学指标，并采用高通量测序技术

分析不同发病程度下烟株根际土壤细菌群落结构。结果表明，黄壤土中随黑胫病发病程度增加ＳＯＭ和ＮＯ－３ －Ｎ含量

逐渐增加，ＡＰ含量中度发病最高。而在水稻土中，土壤ＮＯ－３ －Ｎ和ＡＰ含量升高，ＳＯＭ和ＡＮ含量呈先减后增的变化

趋势。黄壤土中Ｃｈａｏ１、ＡＣＥ指数随发病程度增加呈增加趋势且显著高于不发病和中度发病土壤，水稻土中细菌
Ｓｈａｎｎｏｎ和Ｓｉｍｐｓｏｎ指数随发病程度增加呈下降趋势。芽孢杆菌属、鞘氨醇单胞菌属、芽单胞菌属和苔藓杆菌属在中
度发病土壤中富集。２种土壤类型下有机质含量和硝态氮含量对土壤细菌群落变化的贡献率较大，是影响土壤细菌
群落结构发生变化的重要非生物因素。综上所述，不同土壤类型细菌群落 α多样性变化不一致，芽孢杆菌属、鞘氨醇
单胞菌属、芽单胞菌属、苔藓杆菌属相对丰度随病害加重而增加；有机质和硝态氮含量是影响黑胫病发生和细菌群落

结构改变的重要非生物因素。
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　　烟草是我国重要的经济作物，近年来由于集约
化程度的提高，农业生产复种指数增加，造成植烟

土壤养分失衡、土传病害频发［１］，严重制约着我国

烟草产量及品质的提升［２－３］。烟草黑胫病的病原菌

在土壤中有着较强的生命力，在没有寄主植物存在

的情况下也能存活数年，且较难清除，因而成为对

烟草危害较为严重的土传病害之一［４］。目前，对于

烟草黑胫病的防治主要有培育抗性品种、农业防

治、化学防治等，但抗性品种受到烟草工业原料需

求和地域差异的影响，推广难度大，只依靠农业防
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治措施的效果也十分有限，长期使用化学药剂防治

极易影响土壤微生态环境的稳定，导致病原菌抗药

性增加，因此寻找本土的关键致病因子，从当地植

烟土壤本身进行改良和调控是烟草土传病害防控

的重要措施之一。

土传病害的发生与土壤微生态环境的变化密

不可分［５－７］。有研究表明，烟草黑胫病的发生与土

壤理化性质间有一定联系［８］，其中 ｐＨ值对黑胫病
的发生影响较为显著，当植烟土壤 ｐＨ值为酸性时
黑胫病发病率较高［９］，还有研究指出健康土壤中的

有机质、碱解氮和有效磷含量低于患病土壤［１０］。微

生物参与了土壤生态系统运转和植物发育获取营

养物质的诸多关键过程，包括土壤质量维持和毒素

降解，营养循环、有机质周转等，是植株健康成长和

保证土壤持续利用的重要组成部分之一，有研究指

出土壤微生物的群落组成、结构、多样性及生态网

络关系都与植物土传病害的发生有关［１１－１３］。史普

酉等发现，黑胫病不同发病程度烟株细菌群落组成

和结构发生趋向性改变，土壤微生物的多样性降

低［１４］。前人通过研究土壤微生物群落结构是否会

影响烟草青枯病的发生得出，相对复杂的土壤微生

态系统可能有助于抑制病原菌的入侵［１５］。感染烟

草青枯病的根际土壤微生物与未染病的根际土壤

微生物相比，其健康土壤微生物多样性较低［１６］。向

立刚等研究发现，健康烟株根际土壤中细菌群落的

α多样性高于感青枯病和黑胫病烟株的根际土
壤［１７］。尽管如此，以往的研究更多偏向于发病土壤

与健康土壤之间的比较［１８－１９］，对于不同类型植烟土

壤细菌群落结构变化的研究相对较少，这对于解释

在不同环境中烟草黑胫病菌对植烟土壤微生物的

影响关系具有重要意义。基于此，本研究在贵州安

顺烟区挑选了烟草黑胫病持续发生的地块进行试

验，从而比较在２种类型植烟土壤环境中，不同发病
程度黑胫病烟株根际土壤的化学性状和细菌群落

结构之间的差异，以期为丰富烟株感病机制和烟草

黑胫病的防治提供一定参考。

１　材料与方法

１．１　试验点概况
试验于 ２０２２年 ３—９月在贵州省杨武镇

（１０６°１１′９．９９″Ｅ，２６°０１′５．６１″Ｎ，海拔 １１６２．５４ｍ）
和紫云县干龙坝（１０６°１０′５８＂Ｅ，２５°５４′０８″Ｎ，海拔为
１１８３．８ｍ）进行。种植品种均为云烟８７，移栽方式为
井窖式移栽。试验地基础土壤理化性状如表１所示。

表１　供试土壤基础理化性状

土壤类型 ｐＨ值 ＳＯＭ含量
（ｇ／ｋｇ）

ＡＮ含量
（ｍｇ／ｋｇ）

ＮＯ－３ －Ｎ含量
（ｍｇ／ｋｇ）

ＮＨ＋４ －Ｎ含量
（ｍｇ／ｋｇ）

ＡＰ含量
（ｍｇ／ｋｇ）

ＡＫ含量
（ｍｇ／ｋｇ）

黄壤土 ５．８６ ３０．５４ ４１３．００ ４８．０７ ２０．３１ ８．７９ ２４９．９３

水稻土 ５．２０ ２４．２８ １４７．００ １９．１８ ９．７４ ６．０１ ５４．０８

　　注：ＳＯＭ为有机质，ＡＮ为碱解氮，ＮＯ－３ －Ｎ为硝态氮，ＮＨ＋４ －Ｎ为铵态氮，ＡＰ为有效磷，ＡＫ为速效钾，下表同。

１．２　土壤样品采集
按照ＧＢ／Ｔ２３２２２—２００８《烟草病虫害分级及调

查方法》中烟草病虫害分级与调查的方法，对２种
土壤类型（黄壤土记为 Ｃ，水稻土记为 Ｆ）下的烟株
进行黑胫病等级划分，并基于病情指数将烟株划分

为不同发病程度烟株（正常烟株：整株无病，编号为

０；中度发病：烟株茎部茎围 １／２以上有病斑或烟株
叶片中１／２～２／３凋萎，编号为１；重度发病：烟株茎
部茎围全部被病斑环绕，烟株叶片中２／３以上凋萎，
编号为２）。待烟株病级确定后将其全部挖出，去除
根部所有杂物后，将距离根部 ２ｍｍ范围内的土壤
抖落并收集，发病程度相同的烟株土壤不少于３株，
待充分混匀后一部分储存于 －８０℃冰箱用于微生
物群落测定，剩余土壤通过自然风干后用于测定理

化性状［２０］。

１．３　土壤理化性状的测定
土壤悬浮液中的ｐＨ值采用电位法测定。参照

鲍士旦的方法［２１］测定土壤有机质、碱解氮、有效磷

和速效钾含量。硝态氮含量采用紫外分光光度法

测定；铵态氮含量采用可见分光光度法测定。

１．４　土壤细菌的测定
土壤细菌：用ＨｉＰｕｒｅＳｏｉｌＤＮＡＫｉｔｓ提取土壤中

的ＤＮＡ；利用３４１Ｆ（５′－ＣＣＴＡＣＧＧＧＮＧＧＣＷＧＣＡＧ－
３′）和８０６Ｒ（５′－ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＡＴＣＴＡＡＴ－３′）
对１６ＳｒＤＮＡ基因高变区 Ｖ３～Ｖ４进行 ＰＣＲ扩增，
扩增产物的高通量测序在ＩｌｌｕｍｉｎａＨｉｓｅｑ平台进行，
通过ＮａｎｏＤｒｏｐ微量分光光度计、琼脂糖凝胶电泳检
测ＤＮＡ的纯度和完整性，将纯化的 ＰＣＲ产物进行
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文库构建。经过 Ｑｕｂｉｔ和 Ｑ－ＰＣＲ验证文库合格
后，使用ＮｏｖａＳｅｑ６０００对 ＤＮＡ文库进行测序。测
序数据通过 ＱｉｉｍｅＶ１．９．１去除平均质量分数低
（Ｑ＜２０）和长度短（＜１００ｂｐ）的低质量序列，使用
Ｕｓｅａｒｃｈ软件进行聚类，获得 ＯＴＵ的丰度和 ＯＴＵ代
表序列。基于 ＯＴＵ的序列、丰度数据，开展物种注
释、物种组成分析、α多样性分析、β多样性分析、相
关性分析等。

１．５　统计方法
利用Ｅｘｃｅｌ２０１０和 ＳＰＳＳ２２．０进行数据处理，

利用ＬＳＤ法进行显著性检验（α＝０．０５），利用 Ｒ语
言进行图形绘制。

２　结果与分析

２．１　黑胫病对不同类型土壤化学性质的影响
黑胫病不同发病程度下土壤的化学性质存在

差异（表２）。黄壤土中随发病程度变化 ｐＨ值、碱
解氮、速效钾和铵态氮含量无显著差异，有机质和

硝态氮含量逐渐增加且处理间差异显著（Ｐ＜

００５），有效磷含量中度发病（Ｃ１处理）最高，为
７７１．１６ｍｇ／ｋｇ。水稻土中，随发病程度变化 ｐＨ值
和铵态氮含量无显著差异，有机质含量先减少后增

加，且各处理间达到显著差异。碱解氮含量重度发

病（Ｆ２处理）显著高于其他处理，整体呈先减少后增
加的变化趋势。速效钾和硝态氮含量呈增加趋势，

均为重度发病（Ｆ２处理）最高，和正常烟株根际土壤
（Ｆ０处理）达到显著差异。
２．２　黑胫病对不同类型土壤细菌群落结构和多样
性变化的影响

２．２．１　细菌α多样性变化　由图１可知，黄壤土的
Ｃｈａｏ１、ＡＣＥ指数随发病程度增加呈增加趋势，且重
度发病土壤显著高于不发病和中度发病土壤，而细

菌群落多样性（Ｓｈａｎｎｏｎ、Ｓｉｍｐｓｏｎ）指数在各发病程
度间差异不显著。水稻土中随黑胫病发病程度加

重丰富度（Ｃｈａｏ１和 ＡＣＥ）指数变化不显著，多样性
指数则逐渐下降，且 Ｓｈａｎｎｏｎ指数重度发病土壤显
著低于不发病土壤，Ｓｉｍｐｓｏｎ指数无显著差异。

表２　不同类型植烟土壤化学性状

土壤类型 处理 ｐＨ值 ＳＯＭ含量
（ｇ／ｋｇ）

ＡＰ含量
（ｍｇ／ｋｇ）

ＡＮ含量
（ｍｇ／ｋｇ）

ＡＫ含量
（ｍｇ／ｋｇ）

ＮＯ－３ －Ｎ含量
（ｍｇ／ｋｇ）

ＮＨ＋４ －Ｎ含量
（ｍｇ／ｋｇ）

黄壤土 Ｃ０ ６．３２±０．２１ａ ２８．７１±０．８６ｃ ５２４．５４±８１．５４ｂ ２１３．９７±２７．９２ａ ２１３．３４±８．８８ａ １６．０３±０．０４ｂ ２１．６１±４．１４ａ

Ｃ１ ５．８５±０．１４ａ ３１．７３±０．１０ｂ ７７１．１６±１４３．３８ａ ２９１．６７±１１１．８１ａ ３２６．８８±８．２２ａ １９．５９±０．０８ｂ ２２．８５±１６．２８ａ

Ｃ２ ６．１４±０．３４ａ ３５．２４±０．３１ａ ５３１．１７±７３．８４ｂ ２４０．１０±８．９４ａ ２９５．７６±３．５８ａ ３６．４６±３．５１ａ ２７．６５±２．１８ａ

水稻土 Ｆ０ ５．２５±０．１４ａ ３６．１１±０．３５ｂ ３０９．０８±４９．３８ｂ ３６３．０７±６３．７７ｂ ２８０．２８±２７．８８ｃ １１．９８±０．１６ｃ ２６．６８±５．６９ａ

Ｆ１ ５．１１±０．１０ａ ３１．７８±０．２５ｃ ３０９．３８±２３．２５ｂ ３３３．９０±３３．６２ｂ ３２８．０３±５６．２１ａｂ １６．１９±０．６７ｂ ２４．３６±１０．１０ａ

Ｆ２ ５．１５±０．０８ａ ３７．９０±１．３１ａ ３９０．０９±９５．９２ａ ４６７．６０±１３．９８ａ ４０３．９８±３４．７２ａ ４９．４７±０．２７ａ １８．８０±９．２６ａ

　　注：同列数据后不同小写字母表示同类型土壤不同处理之间在０．０５水平上差异显著。

２．２．２　细菌β多样性变化　主坐标分析（ＰＣｏＡ，基
于Ｂｒａｙ－ｃｕｒｔｉｓ距离）下的结果均有显著差异（Ｐ＜
０．０５）。由图２可知，第１坐标轴和第２坐标轴共能
解释８５．９９％，黄壤土细菌群落主要分布在二、三象
限，而水稻土细菌群落则主要分布在一、四象限。

其次，随发病程度增加，黄壤土和水稻土中沿 ＰＣｏ２
轴重度发病土壤细菌群落与不发病土壤和土壤细

菌群落显著分开，而中度发病土壤细菌群落和不发

病土壤细菌群落未显著分开。以上结果表明，黄壤

土和水稻土间细菌群落结构存在差异，其次，重度

发病烟株根际土壤细菌群落显著区别于不发病和

中度发病烟株根际土壤细菌群落。

２．２．３　细菌门、属水平群落丰度变化　选取２种土
壤细菌群落中丰度 ＴＯＰ１０的门水平物种进行比较

分析，如图３－Ａ所示，在黄壤土中，随发病程度增
加，厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）相对丰度降低，变形菌门
（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）相对丰度增加，不发病土壤中放线
菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）和髌骨细菌门（Ｐａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ）
丰度高于发病土壤。在水稻土中，随发病程度增加

厚壁菌门丰度逐渐升高，变形菌门、拟杆菌门

（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）和绿弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）相对丰度逐
渐降低。

对细菌属水平相对丰度 ＴＯＰ１０的物种进行分
析，如图３－Ｂ所示，黄壤土和水稻土中共有的６个
优势菌属为芽孢杆菌属（Ｂａｃｉｌｌｕｓ）、Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ＿ｓｅｎｓｕ＿
ｓｔｒｉｃｔｏ＿１０（未命名，属于厚壁菌门）、鞘氨醇单胞菌属
（Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ）、Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ＿ｓｅｎｓｕ＿ｓｔｒｉｃｔｏ＿１２（未命
名，属于厚壁菌门）、芽单胞菌属（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｓ）、
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Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ＿ｓｅｎｓｕ＿ｓｔｒｉｃｔｏ＿１（未命名，属于厚壁菌
门）。在黄壤土中，随发病程度增加，芽孢杆菌属、

鞘氨醇单胞菌属、芽单胞菌属丰度升高。在水稻土

中，随发病程度增加，芽孢杆菌属丰度升高，鞘氨醇

单胞菌属、苔藓杆菌属（Ｂｒｙｏｂａｃｔｅｒ）和芽单胞菌属相
对丰度先增后减。

２．２．４　土壤环境因子与微生物间的冗余分析和方
差分解分析　土壤化学性状指标结合细菌 ＯＴＵ数
据矩阵进行冗余分析（ＲＤＡ）和方差分解分析

（ｖａｒｉａｎｃｅｐａｒｔｉｔｉｏｎｉｎｇａｎａｌｙｓｉｓ，简称 ＶＰＡ），结果见图
４。在黄壤土中（图４－Ａ－１），对细菌群落影响较
大的土壤化学性状指标为有机质含量、碱解氮含量

和硝态氮含量，且方差分解分析（图 ４－Ａ－２）表
明，有机质含量和硝态氮含量对土壤细菌群落变化

的贡献率较大，分别为１．７３％和１．６８％，从而说明
有机质和硝态氮含量可能是影响黄壤土中土壤细

菌群落结构改变的重要非生物因素。在水稻土中

（图４－Ｂ－１）有机质、碱解氮、硝态氮和速效钾含量
对细菌群落影响较大，ＶＰＡ结果表明有机质和硝态
氮含量对土壤细菌群落发生变化的贡献率较大，为

影响水稻土中细菌群落结构改变的主要非生物

因素。

３　讨论

土传病害的发生往往导致土壤养分的不平衡，

而土壤养分平衡是作物健康生长的关键［２２］。烟草

黑胫病为典型的土传病害，其发生与传播主要受土

壤温度、湿度、酸碱度及土壤养分等环境因素的影

响［２３－２５］。本研究结果表明，黄壤土中随黑胫病发病

程度增加，ＳＯＭ和ＮＯ－３ －Ｎ含量逐渐增加，ＡＫ含量
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中度发病最高。而在水稻土中，ＡＰ和 ＮＯ－３ －Ｎ含
量总体呈增加趋势，ＳＯＭ及 ＡＮ含量总体呈先减后
增变化，这与方宇等的研究结果［１０］基本一致。造成

土壤速效养分含量积累的可能原因是，发病植株内

部组织结构被破坏，导致植株营养物质运输受阻，

对土壤养分吸收效率降低，造成土壤养分累

积［２６－２７］。有研究表明，有机质含量偏高可能会导致

烟草青枯病更加严重［２８－２９］，本研究结果与之类似。

土壤中较高的硝态氮含量可以抑制土传真菌病害

的发生［３０］，同时也有研究表明，硝态氮可以降低香

蕉枯萎病和白菜斑点病的发生［３１－３２］，而在本研究

中，２种类型土壤中硝态氮含量均随发病程度的加
重呈增加的趋势，可能原因是该环境下病原菌更易

获取营养物质进行生长繁殖对抗具有拮抗作用的

根际微生物，加剧了烟株的病害程度，也可能是植

株和土壤间相互作用，通过硝态氮累积来抵御病害

发生，具体机制还需进一步试验证明。此外，冗余

分析和方差分解分析结果表明，在２种土壤类型下

—９５２—江苏农业科学　２０２４年第５２卷第１５期



有机质和硝态氮含量对土壤细菌群落变化的贡献

率较大，可能是土壤中影响细菌群落结构发生改变

的主要因子。

越丰富的土壤微生物结构，物种的均匀度越

高，其拥有的生态系统也较为稳定和平衡，有利于

提高作物对病害的抵御［３３－３４］，而病原微生物的大量

生长和繁殖打破了种群平衡机制，导致作物病害的

发生。本研究结果表明，黄壤土中 Ｃｈａｏ１、ＡＣＥ指数
随发病程度增加呈增加趋势且重度发病土壤显著

高于不发病和中度发病土壤。可能原因是病害发

生后，烟株的正常代谢受到干扰，烟株会通过内生

细菌或根系分泌物的改变来进行调节，故烟株根际

土壤微生物的种类会随之发生改变［３５］，也可能是增

加了有害菌群数量和丰度，从而不利于抵抗病害的

发生。水稻土中随发病程度增加 Ｓｈａｎｎｏｎ和
Ｓｉｍｐｓｏｎ指数呈下降趋势，这与前人的研究结果［３６］

相同。此外，ＰＣｏＡ结果表明，２种类型土壤间细菌
群落存在差异，在相同土壤类型下重度发病烟株根

际土壤细菌群落显著区别于不发病和中度发病烟

株根际土壤细菌群落。以上结果表明，烟株发病会

导致根际土壤细菌群落丰富度和多样性发生改变，

且不同土壤类型细菌群落 α多样性变化不一致，烟
株发病会显著影响细菌的群落结构。２种土壤类型
的细菌群落结构组成基本相似，但相对丰度存在差

异，这与前人的研究结果一致，齐虹凌等的研究表

明，不同土壤类型下真菌、细菌、放线菌以及古菌等

微生物的生长发育和数量会受到影响［３７－３８］。本研

究结果表明，在黄壤土中，随黑胫病发病程度增加

厚壁菌门丰度降低，变形杆菌门丰度增加，而在水

稻土中，随发病程度增加厚壁菌门丰度逐渐升高，

变形杆菌门、拟杆菌门和绿弯菌门丰度逐渐降低。

前人研究表明，土壤细菌的变形菌门、拟杆菌门和

厚壁菌门在土壤养分充足时表现出较快的生长速

度和更高的相对丰度［３９－４０］。在２种土壤类型下有
益菌属芽孢杆菌属、鞘氨醇单胞菌属、芽单胞菌属、

苔藓杆菌属［４１－４３］在中度发病土壤中富集，可能与烟

草植株在受到病菌侵染后，为了抵抗这种侵染，在

根际募集了大量能够诱导抗病和促进植物生长的

微生物有关［４４－４５］，这与黎妍妍等对青枯病不同发病

阶段根际微生物群落变化的研究结果［４１］类似。而

水稻土黑胫病重度发病土壤中，鞘氨醇单胞菌属、

芽单胞菌属、苔藓杆菌属相对丰度有下降趋势，可

能是土壤类型及烟株濒死导致，具体原因还需进一

步试验验证。

４　结论

烟草黑胫病的发生会导致根际土壤细菌群落

丰富度和多样性发生改变，且不同土壤类型的细菌

群落α多样性变化不一致。与不发病土壤相比，芽
胞杆菌属、鞘氨醇单胞菌属、芽单胞菌属、苔藓杆菌

属等有益菌属相对丰度在中度发病土壤中增加。２
种土壤类型下有机质（ＳＯＭ）和硝态氮（ＮＯ－３ －Ｎ）含
量是影响黑胫病发生和土壤细菌群落结构改变的

主要非生物因素。
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