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　 　 摘要:　 为探究烟草青枯病发生与土壤生态环境因子间的关系ꎬ明确与青枯病发病程度相关的因素ꎬ通过田间

调查收集青枯病不同发病程度的根际土壤ꎬ测定土壤理化指标和酶活性并用 １６Ｓ ＤＮＡ、内转录间隔区( Ｉｎｔｅｒｎａｌｌｙ
ｔｒａｎｓｃｒｉｂｅｄ ｓｐａｃｅｒꎬＩＴＳ)基因测序技术分析烟株发病与未发病植株根际土壤细菌、真菌群落结构的差异ꎮ 结果表明ꎬ
在烟株发生青枯病的根际土壤中ꎬ随着烟株发病程度的加重ꎬ土壤 ｐＨ 值、有机质含量、总氮含量降低ꎬ硝态氮

(ＮＯ－
３ ￣Ｎ)含量升高ꎻ发病烟株根际土壤真菌群落中镰刀菌属(Ｆｕｓａｒｉｕｍ)、毛霉属(Ｍｕｃｏｒ)、Ｐｓｅｕｄａｌｅｕｒｉａ 与细菌群落

中肠杆菌属(Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒ)、鞘氨醇单胞菌属(Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ)的相对丰度高于正常烟株根际土壤ꎻ通过 ＬＥＦｓｅ 及相关

性分析发现ꎬ柱孢霉菌属(Ｃｙｌｉｎｄｒｏｃａｒｐｏｎ)、毛霉属(Ｍｕｃｏｒ)、鞘氨醇单胞菌属(Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ)可能是不同青枯病发病

程度烟株根际土壤中微生物在属水平产生差异的主要物种ꎻ冗余分析(ＲＤＡ)结果表明ꎬ总氮含量、有机质含量可能

是影响烟草青枯病发生的关键土壤因子ꎮ 综上所述ꎬ土壤总氮含量、有机质含量与鞘氨醇单胞菌属 ( Ｓｐｈｉｎ￣
ｇｏｍｏｎａｓ)、毛霉属(Ｍｕｃｏｒ)微生物相对丰度的降低以及柱孢霉菌属微生物相对丰度的增加是引起烟草青枯病严重

发生的关键因素ꎮ
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ｃｒｅａｓｅｄ. Ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ Ｆｕｓａｒｉｕｍꎬ Ｍｕｃｏｒ ａｎｄ Ｐｓｅｕ￣

４９２１
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ｃｏｎｔｅｎｔ ａｎｄ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ ｍａｙ ｂｅ ｔｈｅ ｋｅｙ ｓｏｉｌ ｆａｃｔｏｒｓ ａｆｆｅｃｔｉｎｇ ｔｈｅ ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ ｏｆ ｗｉｌｔ. Ｉｎ ｓｕｍｍａｒｙꎬ ｔｈｅ ｄｅｃｒｅａｓｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｔｏｔａｌ
ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｃｏｎｔｅｎｔꎬ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ ａｎｄ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ ａｎｄ Ｍｕｃｏｒꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｉｎｃｒｅａｓｅ ｏｆ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ
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　 　 烟草是中国重要的经济作物ꎬ由于耕地土壤养分

失衡ꎬ加上中国烟草难以实现轮作与休耕ꎬ导致土传

病害频发[１￣２]ꎮ 其中ꎬ青枯病是烟草主要的细菌性土

传病害之一ꎬ病原菌入侵植株后ꎬ会破坏维管束组织ꎬ
从而造成烟草枯萎ꎬ因此青枯病是烟草生产上的一大

毁灭性病害ꎬ造成的损失较大[２￣３]ꎮ 目前ꎬ种植抗性品

种[４]、化学防治[５￣６]、生物防治[７]、烟田轮作[８￣９]等是防

治烟草青枯病的主要方式ꎬ但在病害发生时ꎬ化学防

治可能会导致病原菌抗药性增强并造成环境污染ꎬ而
生物防治效果不稳定ꎬ在复种指数高的烟田上只依靠

农业防治措施的效果也十分有限ꎮ 因此ꎬ通过探究发

病程度与土壤微环境间的关系来筛选预防青枯病的

原生微生物用于防治青枯病是必不可少的ꎮ 有研究

发现ꎬ土壤理化性质等对烟草青枯病发生的影响较

大[１０￣１２]ꎮ 还有研究发现ꎬ提高土壤 ｐＨ 值及增加土壤

有机质、钾含量等可提高烟株对青枯病的抗性[１３]ꎮ
此外ꎬ植株根际中土壤微生物数量及群落结构的变化

也会影响病害的发生ꎮ 如樊俊等[１４] 研究发现ꎬ根瘤

菌属、鞘氨醇单胞菌属细菌的操作分类单元(Ｏｐｅｒａ￣
ｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔꎬ ＯＴＵ)数量是导致烟草青枯病发

生的重要因素ꎮ 同时ꎬ在青枯病发生过程中ꎬ健康烟

株根际中土壤细菌拟杆菌门(Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ)、放线菌

门(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)细菌的相对丰度均大于发病烟株

根际中土壤相应微生物的相对丰度ꎬ而在根际土壤真

菌中ꎬ发病程度较轻的烟株根际土壤真菌群落的 α 多

样性更高[１５]ꎮ 在青枯病发病过程中ꎬ致病微生物[雷
尔氏菌属(Ｒａｌｓｔｏｎｉａ)细菌等]和有益微生物[芽单胞

菌属 ( Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｓ)、 鞘 氨 醇 单 胞 菌 属 ( Ｓｐｈｉｎ￣
ｇｏｍｏｎａｓ)、假单胞菌属(Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ)细菌等]的相对

丰度明显升高[１６]ꎮ 然而ꎬ根际不仅是病原菌侵染的

场所ꎬ也是有益微生物和病原菌相互作用的场所[１７]ꎮ
但是ꎬ目前通过发病程度与土壤微环境间的关系来筛

选防治青枯病原生微生物的报道较少ꎬ因此本研究拟

通过田间调查ꎬ收集烟草青枯病不同发病程度的根际

土壤ꎬ测定根际土壤酶活性及理化性质ꎬ分析细菌、真
菌的群落结构ꎬ以期探究根际土壤环境因子与发病程

度间的关系ꎬ并筛选出致病微生物及关键土壤因子ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验地概况

土壤取样地位于贵州省安顺市紫云县大田坝

村ꎬ地 理 坐 标 １０６° １８′ １９″ Ｅꎬ ２５° ３４′ ４０″ Ｎꎬ 海 拔

１ ０４４ ｍꎮ 取样区域为同一地块且肥力均匀、地块平

整ꎬ土壤质地为沙质土ꎬ种植的烟草品种为云烟 ８７ꎮ
试验地的基础理化性质:ｐＨ 值 ５􀆰 ２１ꎬ有机质含

量 ２４􀆰 ２８ ｇ / ｋｇꎬ全氮含量 １􀆰 ４２ ｇ / ｋｇꎬ碱解氮含量

１６２􀆰 ７４ ｍｇ / ｋｇꎬ硝态氮含量 １９􀆰 １８ ｍｇ / ｋｇꎬ铵态氮含

量 ９􀆰 ７４ ｍｇ / ｋｇꎬ全磷含量 ０􀆰 ０３％ꎬ速效磷含量 ３􀆰 ３３
ｍｇ / ｋｇꎬ全钾含量 ０􀆰 １５％ꎬ速效钾含量 ５４􀆰 ０８ ｍｇ / ｋｇꎮ
１.２　 青枯病的分级处理

参照 ＧＢ / Ｔ ２３２２２－２００８«烟草病虫害分级及调

查方法»中病虫害的分级及调查方法[１８]ꎬ以株为单

位调查各烟株青枯病的发病等级ꎮ ０ 级:全株无病ꎬ
烟株正常生长ꎬ记为 ０ꎻ１ 级:茎部偶有褪绿斑ꎬ或在

有条斑一侧有少数叶片凋萎ꎬ记为 １ꎻ５ 级:茎部黑色

条斑到达顶部ꎬ或病侧 ２ / ３ 以上叶片凋萎ꎬ记为 ５ꎻ７
级:病株基本枯死ꎬ记为 ７ꎮ
１.３　 样品的采集与制备

通过系统调查并确定青枯病发病地块后ꎬ于烟

株旺长期在田间对不同青枯病发病等级的烟株根际

土壤进行取样ꎬ按照青枯病发病等级ꎬ相同病级取 ３
株以上烟草ꎬ采用抖根法收集根系周围０~ ２ ｍｍ 根

际土壤ꎬ充分混匀后装袋ꎬ一部分放于－８０ ℃冰箱中

保存ꎬ用于提取土壤 ＤＮＡꎬ另一部分储存在 ４ ℃冰

箱中ꎬ用于测定土壤酶活性、土壤养分含量ꎮ
１.４　 土壤理化性状、酶活性的测定

采用电位法测定 ｐＨ 值ꎻ土壤碱解氮(ＡＮ)、硝态氮
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(ＮＯ－
３ ￣Ｎ)、铵态氮(ＮＨ＋

４ ￣Ｎ)、全磷(ＴＰ)、速效磷(ＡＰ)、
全钾(ＴＫ)、速效钾(ＡＫ)、有机质(ＳＯＭ)、全氮(ＴＮ)含
量分别用碱解扩散法、紫外分光光度法、可见分光光度

法、ＮａＯＨ 熔融￣光度计法、碳酸氢钠￣钼锑抗比色法、
ＮａＯＨ 熔融￣火焰光度计法、ＮＨ４ＯＡｃ 浸提￣火焰光度计

测定法、重铬酸钾容量法￣稀释热法、半微量凯氏法测

定ꎮ 用苏州格锐思生物科技有限公司提供的试剂盒分

别测定土壤酸性磷酸酶、脲酶、蔗糖酶、过氧化氢酶活

性ꎮ
１.５　 土壤微生物的测定

用 ＨｉＰｕｒｅ Ｓｏｉｌ ＤＮＡ Ｋｉｔｓ 提取土壤中的 ＤＮＡꎻ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ꎬ将纯化的 ＰＣＲ 产物进行文

库构建ꎮ 经过 Ｑｕｂｉｔ 和 Ｑ￣ＰＣＲ 验证文库合格后ꎬ使
用 ＮｏｖａＳｅｑ６０００ 对 ＤＮＡ 文库进行测序ꎮ 测序数据

通过 Ｑｉｉｍｅ Ｖ１.９.１ 去除平均质量分数低(Ｑ<２０)和
长度短(<１００ ｂｐ)的低质量序列ꎬ得到最终的有效

数据(Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｔａｇｓ)ꎮ 使用 Ｕｓｅａｒｃｈ 软件进行聚类ꎬ

去除聚类过程中检测到的嵌合体ꎬ获得 ＯＴＵ 的丰度

和 ＯＴＵ 代表序列ꎮ 基于 ＯＴＵ 的序列、丰度数据ꎬ开
展物种注释、物种组成分析、Ａｌｐｈａ 多样性分析、Ｂｅｔａ
多样性分析、相关性分析等ꎮ
１.６　 数据处理

用 Ｅｘｃｅｌ ２０１０ 进行数据处理ꎬ用 ＳＰＳＳ ２５.０ 进行

方差分析和多重比较(Ｄｕｎｃａｎ’ｓ 新复极差法)ꎬ显著

性水平为 ０􀆰 ０５ꎬ用 Ｒ 语言进行图形绘制ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 烟株根际土壤理化性状

由表 １ 可以看出ꎬ不同青枯病发病程度的烟株

根际土壤理化性状存在显著差异ꎮ 青枯病发病烟株

根际土壤的有机质、总氮、碱解氮、硝态氮、速效磷和

速效钾含量均高于未发病烟株根际土壤ꎮ 在发病烟

株根际土壤中ꎬ随着烟株发病程度的加重(病级由 １
级升至 ７ 级)ꎬｐＨ 值、有机质含量、总氮含量、铵态氮

含量降低ꎬ硝态氮含量升高ꎮ

表 １　 不同发病程度烟株根际土壤理化性状

Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ ｔｏｂａｃｃｏ ｐｌａｎｔｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｄｉｓｅａｓｅ ｄｅｇｒｅｅｓ

病级 ｐＨ 值
有机质含量

(ｇ / ｋｇ)
总氮含量
(ｇ / ｋｇ)

碱解氮含量
(ｍｇ / ｋｇ)

硝态氮含量
(ｍｇ / ｋｇ)

铵态氮含量
(ｍｇ / ｋｇ)

全磷含量
(％)

速效磷含量
(ｍｇ / ｋｇ)

全钾含量
(％)

速效钾含量
(ｍｇ / ｋｇ)

０ ５.９６±０.０８ａ ２６.１４±１.２４ｄ １.５７±０.０３ｃ １８１.３０±２０.４４ｂ １５.１２±０.６４ｄ ３９.４８±２.６１ａ ０.０５±０.０１ａ １５４.７３±３８.１６ｃ ０.３０±０.０５ａ １２７.４９±２７.４７ｂ

１ ５.９７±０.１６ａ ３８.９５±１.１４ａ ２.３２±０.１２ａ ３２５.９７±４１.９６ａ ３６.１３±０.０９ｃ ３７.５９±６.０９ａ ０.０７±０.０２ａ ２３７.３３±２４.７６ｂ ０.４０±０.０２ａ ３９２.０２±６４.２６ａ

５ ５.７６±０.０４ａ ３３.４３±１.６５ｂ １.８８±０.０５ｂ ３４９.３０±５８.０７ａ ３８.７５±０ｂ ３７.５９±１２.８０ａ ０.０７±０.０５ａ ３９９.４４±６７.５７ａ ０.３０±０.１３ａ ４３４.９５±７１.６０ａ

７ ５.４６±０.２２ｂ ２８.８２±０.０７ｃ １.６４±０.０６ｃ ３３６.７０±４.５９ａ ５４.０６±０.０９ａ ２８.８４±３.００ａ ０.０５±０.０１ａ １６５.９３±８.５３ｂｃ ０.３２±０.０６ａ ２１９.７０±９３.０９ｂ
同列数据后标有不同小写字母代表在 ０.０５ 水平差异显著ꎮ

２.２　 烟株根际土壤酶活性

病害的发生会影响根际土壤酶活性ꎬ具体表现

为根际土壤中蔗糖酶、过氧化氢酶活性随发病程度

的加重呈下降趋势ꎮ 由图 １ 可以看出ꎬ青枯病 ５ 级

烟株根际土壤的蔗糖酶活性显著低于不发病、青枯

病 １ 级烟株根际土壤ꎬ过氧化氢酶活性以青枯病 １
级烟株根际土壤最高ꎬ但是各等级病害间的差异未

达到显著水平ꎮ 以上结果表明ꎬ病害的严重程度与

土壤酶活性有关ꎬ且与蔗糖酶活性间的关系较密切ꎮ
２.３　 青枯病不同发病程度根际土壤微生物群落多

样性

２.３.１　 微生物 α 多样性变化　 由表 ２ 可以看出ꎬ各处

理的覆盖度均大于 ９７％ꎮ 土壤中细菌与真菌多样性

对病害发生的响应不同ꎮ 在真菌中ꎬ随着发病程度的

加重ꎬＳｈａｎｎｏｎ 指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数、Ｃｈａｏ１ 指数和 Ａｃｅ

指数均在青枯病 １ 级时最高ꎬ且只有 Ｃｈａｏ１ 指数、Ａｃｅ
指数显著高于其他病级ꎬ其余均未达到显著差异( ｔ￣
ｔｅｓｔ 检验和 ｗｉｌｃｏｘ 秩和检验)ꎮ 在细菌中ꎬ各指数也

是青枯病 １ 级时最高ꎬ但各病级间的差异均未达到显

著水平ꎮ
２.３.２　 不同发病程度对土壤微生物 β 多样性的影

响　 由图 ２ 可以看出ꎬ在不同发病程度下ꎬ土壤真菌

及细菌群落 β 多样性有一定差异ꎮ 主坐标分析

(Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏ￣ｏｒｄｉｎａｔｅｓ ａｎａｌｙｓｉｓꎬＰＣｏＡ)图给出了基

于 Ａｎｏｓｉｍ 相似性分析计算出的 ｒ 值ꎬｒ 值越接近 １ꎬ
说明组间差异越大于组内差异ꎮ 真菌和细菌中

ＰＣｏＡ 的结果均有显著差异(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ 在 ＰＣｏ１ 轴

上ꎬ随发病程度的增加ꎬ真菌群落逐渐分离ꎬ但正常

土壤与青枯病 ７ 级烟株根际土壤有部分重合(图
２Ａ)ꎬ表明青枯病 ７ 级烟株根际土壤真菌群落与正
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常土壤相似ꎮ 在 ＰＣｏ１ 轴上ꎬ正常土壤细菌群落与

发病土壤能显著分开ꎬ而青枯病 ５ 级烟株根际土壤

和青枯病 ７ 级烟株根际土壤未能明显分开(图 ２Ｂ)ꎬ

表明正常土壤与发病土壤间存在差异ꎬ青枯病 ５ 级、
７ 级烟株根际土壤细菌群落结构较为相似ꎮ

不同处理间标有不同小写字母表示差异显著(Ｐ<０.０５)ꎮ
图 １　 不同病级烟株根际土壤的酶活性

Ｆｉｇ.１　 Ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ ｔｏｂａｃｃｏ ｐｌａｎｔｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｄｉｓｅａｓｅ ｇｒａｄｅｓ

表 ２　 青枯病不同发病程度下根际土壤真菌、细菌群落 α多样性的变化

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ α ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｉｎｃｉｄｅｎｃｅ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｗｉｌｔ

微生物 病级 覆盖度(％) Ｓｈａｎｎｏｎ 指数 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数 Ｃｈａｏ１ 指数 Ａｃｅ 指数

真菌 ０ ９９ ４.４４ａ ０.８７ａ ６４１.０４ｂ ６４１.２３ｂ
１ ９９ ４.５６ａ ０.８８ａ ７９８.７１ａ ７９５.９７ａ
５ ９９ ４.２６ａ ０.８８ａ ５８２.６４ｂ ５９１.６２ｂ
７ ９９ ４.２６ａ ０.８６ａ ６６４.９７ｂ ６５５.８０ｂ

细菌 ０ ９９ ８.０５ａ ０.９７ａ ３ ２０８.２０ａ ３ ４１９.５９ａ
１ ９８ ８.２６ａ ０.９８ａ ３ ２０８.３５ａ ３ ４４５.８１ａ
５ ９９ ６.９３ａ ０.９３ａ ２ ８８３.３１ａ ３ ０８６.０５ａ
７ ９９ ７.２７ａ ０.９６ａ ２ ８９７.１６ａ ３ ０８７.０１ａ

表中数据为平均值ꎬ对于同类微生物而言ꎬ同列数据后标有不同小写字母表示差异显著(Ｐ<０.０５)ꎮ

Ａ:不同发病程度对真菌群落 β 多样性的影响ꎻＢ:不同发病程度对细菌群落 β 多样性的影响ꎮ Ｄ０:全株无病ꎻＤ１:青枯病 １ 级ꎻＤ５:青枯病 ５
级ꎻＤ７:青枯病 ７ 级ꎻＰＣｏ１:第一主成分ꎻＰＣｏ２:第二主成分ꎮ

图 ２　 不同发病程度对根际土壤微生物 β 多样性的影响

Ｆｉｇ.２　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｄｉｓｅａｓｅ ｄｅｇｒｅｅｓ ｏｎ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ β ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

２.３.３　 不同发病程度青枯病烟株根际土壤微生物

属水平的差异　 发病程度对根际土壤微生物群落相

对丰度有一定影响(图 ３)ꎮ 随着烟株发病程度的增

加ꎬ真菌群落中被孢霉菌 (Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ)、球托霉属

(Ｇｏｎｇｒｏｎｅｌｌａ)菌的相对丰度呈此消彼长的态势ꎬ与
正常土壤相比ꎬ发病烟株根际土壤中镰刀菌属(Ｆｕ￣
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ｓａｒｉｕｍ)菌、柱孢霉菌属(Ｃｙｌｉｎｄｒｏｃａｒｐｏｎ)菌的相对丰

度提高ꎬ毛霉属(Ｍｕｃｏｒ)菌相对丰度有降低趋势ꎮ
随着烟株发病程度的加重ꎬ肠杆菌属(Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒ)
菌在青枯病 ５ 级、７ 级烟株根际土壤中的相对丰度

高于正常土壤ꎬ鞘氨醇单胞菌属(Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ)菌

相对丰度在青枯病 １ 级烟株根际土壤中较高ꎬ不动

杆菌属(Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ)菌只出现在发病烟株根际土

壤中ꎬ产黄杆菌属(Ｒｈｏｄａｎｏｂａｃｔｅｒ)菌相对丰度随着

烟株发病程度加重而逐渐增加ꎮ
对相对丰度排名前 ７ 的细菌、真菌属进行差异

性分析(Ｄｕｎｃａｎ’ｓ 新复极差法)ꎬ详见表 ３ꎮ 真菌群

落中被孢霉菌(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ)、球托霉属(Ｇｏｎｇｒｏｎｅｌｌａ)
菌、毛霉属(Ｍｕｃｏｒ)菌ꎬ细菌群落中鞘氨醇单胞菌属

(Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ)菌相对丰度的变化达到显著水平ꎮ
结合指示物种分析ꎬ推测出与青枯病发病相关的差

异物种ꎬ结果见图 ４ꎮ

Ａ:属水平的真菌群落相对丰度ꎻＢ:属水平的细菌群落相对丰度ꎮ Ｄ０:全株无病ꎻＤ１:青枯病 １级ꎻＤ５:青枯病 ５ 级ꎻＤ７:青枯病 ７ 级ꎮ 图 Ａ 中ꎬＵｎｃｌａｓｓｉ￣
ｆｉｅｄ:未经分类的ꎻＯｔｈｅｒ:其他ꎻＧｉｂｅｌｌｕｌｏｐｓｉｓ(未中文命名)ꎻＵｍｂｅｌｏｐｓｉｓ:伞状霉属ꎻＣｏｅｌａｓｔｒｅｌｌａ:星空藻属ꎻＣｙｌｉｎｄｒｏｃａｒｐｏｎ:柱孢霉菌属ꎻＰｓｅｕｄａｌｅｕｒｉａ(未中文

命名)ꎻＭｕｃｏｒ:毛霉属ꎻＦｕｓａｒｉｕｍ:镰刀菌属ꎻＧｏｎｇｒｏｎｅｌｌａ:球托霉属ꎻＭｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ:被孢霉属ꎻＮｉｃｏｔｉａｎａ:烟草属ꎮ 图 Ｂ 中ꎬＵｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ:未经分类的ꎻＯｔｈｅｒ:其
他ꎻＣｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ＿ｓｅｎｓｕ＿ ｓｔｒｉｃｔｏ ＿１０(未中文命名)ꎻＳｐｈｉｎｇｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ:鞘氨醇杆菌属ꎻＢｄｅｌｌｏｖｉｂｒｉｏ:蛭弧菌属ꎻＭｕｃｉｌａｇｉｎｉｂａｃｔｅｒ:黏液杆菌属ꎻＭａｓｓｉｌｉａ:马赛菌

属ꎻＲｈｏｄａｎｏｂａｃｔｅｒ:产黄杆菌属ꎻＡｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ:不动杆菌属ꎻＳｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ:鞘氨醇单胞菌属ꎻＥｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒ:肠杆菌属ꎻＢａｃｉｌｌｕｓ:芽孢杆菌属ꎮ
图 ３　 烟草青枯病不同发病程度下根际土壤微生物群落在属水平的组成

Ｆｉｇ.３　 Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｔ ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｉｎｃｉｄｅｎｃｅ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｗｉｌｔ

表 ３　 不同烟草发病程度对烟株根际土壤微生物相对丰度的影响

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｉｎｃｉｄｅｎｃｅ ｄｅｇｒｅｅｓ ｏｎ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ ｔｏｂａｃｃｏ ｐｌａｎｔｓ

类别 拉丁名　 　 　 　
相对丰度

Ｄ０ Ｄ１ Ｄ５ Ｄ７

真菌 Ｎｉｃｏｔｉａｎａ(烟草属) １９.０３±８.８２ａ １７.６１±７.７３ａ １８.７５±１.７２ａ １９.９２±１３.７０ａ
Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ(被孢霉属) ７.７１±５.２５ａｂ １６.０８±１０.６３ａ ３.７６±４.２６ａｂ １.５０±１.０２ｂ
Ｇｏｎｇｒｏｎｅｌｌａ(球托霉属) １０.６８±７.９０ａｂ ０.４９±０.２８ｂ ７.１６±２.９４ａｂ １６.９７±１３.４５ａ
Ｆｕｓａｒｉｕｍ(镰刀菌属) １.３５±０.２９ａ ４.５４±３.１６ａ ２.４３±１.４５ａ ５.５５±４.９４ａ
Ｍｕｃｏｒ(毛霉属) ４.３０±３.１３ａ ０.４８±０.３４ｂ １.９９±０.７２ａｂ ０.９３±０.７９ｂ
Ｐｓｅｕｄａｌｅｕｒｉａ １.９５±２.５１ａ ３.１１±２.８６ａ ０.３４±０.２７ａ ０.５８±０.６０ａ
Ｃｙｌｉｎｄｒｏｃａｒｐｏｎ(柱孢霉菌属) ０.４４±０.２３ａ ０.７２±０.２２ａ ０.３２±０.１３ａ ３.８２±４.６２ａ

细菌 Ｂａｃｉｌｌｕｓ(芽孢杆菌属) ６.００±８.６２ａ ６.３４±６.６９ａ １５.３３±１１.７７ａ ４.００±５.４１ａ
Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒ(肠杆菌属) ８.０５±６.８９ａ １.３６±１.９０ａ １１.３７±９.５７ａ １２.００±１０.２９ａ
Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ(鞘氨醇单胞菌属) ２.００±０.２７ｂ ６.１１±２.２３ａ １.１８±０.３１ｂ １.６４±０.８０ｂ
Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ(不动杆菌属) １.３０±０.８６ａ ０.７２±０.５８ａ ０.７１±０.９５ａ ２.９３±２.７８ａ
Ｒｈｏｄａｎｏｂａｃｔｅｒ(产黄杆菌属) ０.０２±０.０１ａ ０.７０±１.１９ａ １.３７±１.２６ａ １.２３±２.０９ａ
Ｍａｓｓｉｌｉａ(马赛菌属) １.８１±１.５２ａ ０.１５±０.０２ａ ０.２３±０.３０ａ ０.９５±０.８６ａ
Ｍｕｃｉｌａｇｉｎｉｂａｃｔｅｒ(黏液杆菌属) ０.８０±０.７７ａ ０.１０±０.０９ａ ０.１３±０.１３ａ １.４８±１.２９ａ

Ｄ０:全株无病ꎻＤ１:青枯病 １ 级ꎻＤ２:青枯病 ５ 级ꎻＤ７:青枯病 ７ 级ꎮ 同行数据后标有不同小写字母表示差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ
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２.３.４　 不同发病程度烟株根际土壤中差异物种 　
为了获得不同发病程度烟株根际土壤细菌、真菌群

落的主要差异物种ꎬ用 ＬＥＦｓｅ 软件进行 ｌｅｆｓｅ 分析

(ＬＤＡ ｅｆｆｅｃｔ ｓｉｚｅ)ꎬ对 ＯＴＵ 数据进行统计意义和生

物差异分析ꎮ 如图 ４ 所示ꎬ在属水平上ꎬ对于不同青

枯病发病程度烟株根际土壤的真菌而言ꎬ伞状霉属

(Ｕｍｂｅｌｏｐｓｉｓ)的 ＬＤＡ 值较大ꎬ为正常土壤中的差异

物种ꎬ青枯病 １ 级烟株根际土壤中的圆孢霉属

(Ｓｔａｐｈｙｌｏｔｒｉｃｈｕｍ)为差异物种ꎬ青枯病 ５ 级烟株根际

土壤中的毛霉属(Ｍｕｃｏｒ)为优势种群ꎬ青枯病 ７ 级

烟株根际土壤中的柱孢霉菌属(Ｃｙｌｉｎｄｒｏｃａｒｐｏｎ)为

优势种群ꎮ 图 ３Ａ 结果表明ꎬ发病烟株根际土壤中

毛霉属(Ｍｕｃｏｒ)菌的相对丰度高于正常土壤ꎬ说明

毛霉属(Ｍｕｃｏｒ)可能是不同青枯病发病程度烟株根

际土壤真菌群落在属水平产生差异的主要物种ꎮ

Ｄ０:全株无病ꎻＤ１:青枯病 １ 级ꎻＤ５:青枯病 ５ 级ꎻＤ７:青枯病 ７ 级ꎮ 图 Ａ 中ꎬＣｈａｅｔｏｔｈｙｒｉａｌｅｓ:刺盾炱目ꎻＰｌｅｃｔｏｓｐｈａｅｒｅｌｌａｃｅａｅ:小不整球壳科ꎻ
Ｇｌｏｍｅｒｅｌｌａｌｅｓ:小丛壳目ꎻＣｙｌｉｎｄｒｏｃａｒｐｏｎ:柱孢霉菌属ꎻ Ｍｉｃｒｏａｓｃａｃｅａｅ:小囊菌科ꎻＭｉｃｒｏａｓｃａｌｅｓ:小子囊菌目ꎻＳｔａｐｈｙｌｏｔｒｉｃｈｕｍ:圆孢霉属ꎻＳｏｒｄａｒｉａ￣
ｌｅｓ＿ｆａｍ＿Ｉｎｃｅｒｔａｅ＿ｓｅｄｉｓ:未中文命名ꎻＭｕｃｏｒ:毛霉属ꎻＭｕｃｏｒａｃｅａｅ:毛霉科ꎻＵｍｂｅｌｏｐｓｉｓ:伞状霉属ꎻＵｍｂｅｌｏｐｓｉｄａｃｅａｅ:伞枝泡囊霉科ꎻＵｍｂｅｌｏｐ￣
ｓｉｄａｌｅｓ:伞形霉目ꎻＵｍｂｅｌｏｐｓｉｄｏｍｙｃｅｔｅｓ:伞形霉纲ꎮ 图 Ｂ 中ꎬＢｌａｓｔｏｃａｔｅｌｌａｃｅａｅ:酸杆菌科ꎻＢｌａｓｔｏｃａｔｅｌｌａｌｅｓ:酸杆菌目ꎻＲＢ４１:未中文命名ꎻＰｙｒｉｎｏ￣
ｍｏｎａｄａｃｅａｅ:未中文命名ꎻＰｙｒｉｎｏｍｏｎａｄａｌｅｓ:未中文命名ꎻＢｌａｓｔｏｃａｔｅｌｌｉａ＿Ｓｕｂｇｒｏｕｐ＿４:未中文命名ꎻＳｕｂｇｒｏｕｐ ６:未中文命名ꎻＩｎｔｒａｓｐｏｒａｎｇｉａｃｅａｅ:间
孢囊菌科ꎻＳｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｔａｃｅａｅ:链霉菌科ꎻＳｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｔａｌｅｓ:链霉菌目ꎻＦｌａｖｉｓｏｌｉｂａｃｔｅｒ:未中文命名ꎻＬａｃｔｏｃｏｃｃｕｓ:乳球菌属ꎻＳｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃａｃｅａｅ:链球菌

科ꎻＬａｃｔｏｂａｃｉｌｌａｌｅｓ:乳杆菌目ꎻＰａｒｃｕｂａｃｔｅｒｉａ:未中文命名ꎻＡｌｌｏｒｈｉｚｏｂｉｕｍ＿ Ｎｅｏｒｈｉｚｏｂｉｕｍ＿Ｐａｒａｒｈｉｚｏｂｉｕｍ＿Ｒｈｉｚｏｂｉｕｍ:未中文命名ꎻＳｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ:鞘
氨醇单胞菌属ꎻＳｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ:鞘酯单胞菌科ꎻＳｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｄａｌｅｓ:鞘脂单胞菌目ꎻＡｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ:α￣变形菌纲ꎻＢｏｒｄｅｔｅｌｌａ:波氏杆菌属ꎻ
Ｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａ＿Ｃａｂａｌｌｅｒｏｎｉａ＿Ｐａｒａｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａ:未中文命名ꎻＮｉｔｒｏｓｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ:亚硝化单胞菌科ꎻＳＣ＿Ｉ＿８４:未中文命名ꎻＬｙｓｏｂａｃｔｅｒ:溶杆菌属ꎻ
Ｒｏｋｕｂａｃｔｅｒｉａｌｅｓ:罗库菌属ꎻＮＣ１０:未中文命名ꎻＣａｎｄｉｄａｔｕｓ＿Ｕｄａｅｏｂａｃｔｅｒ:未中文命名ꎻＣｈｔｈｏｎｉｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ:未中文命名ꎻＣｈｔｈｏｎｉｏｂａｃｔｅｒａｌｅｓ:未中

文命名ꎮ
图 ４　 不同发病程度烟株根际土壤中差异物种的分析结果

Ｆｉｇ.４　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ ｔｏｂａｃｃｏ ｐｌａｎｔｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｄｉｓｅａｓｅ ｄｅｇｒｅｅｓ

　 　 细菌中ꎬ与发病烟株根际土壤相比ꎬＡｌｌｏｒｈｉｚｏｂｉ￣
ｕｍ＿Ｎｅｏｒｈｉｚｏｂｉｕｍ＿ｐａｒａｒｈ 属的 ＬＤＡ 值高ꎬ为正常土壤

中的差异物种ꎬ且随发病程度的加重ꎬ溶杆菌属(Ｌｙ￣
ｅｓｏｂａｃｔｅｒ)、ＲＢ４１、Ｆｌａｒｉｓｏｌｉｂａｃｔｅｒ 和鞘氨醇单胞菌属

９９２１白茂军等:烟草青枯病发病程度与土壤环境间的响应关系



(Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ)(来自青枯病 １ 级烟株根际土壤)ꎬ
乳球菌属(Ｌａｃｔｏｃｏｃｃｕｓ) (来自青枯病 ５ 级烟株根际

土壤)ꎬ波氏杆菌属(Ｂｏｒｄｅｔｅｌｌａ)(来自青枯病 ７ 级烟

株根际土壤)逐渐成为特异种群ꎮ 由图 ３Ｂ 可以看

出ꎬ肠杆菌属(Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒ)菌在青枯病 ５ 级、７ 级烟

株根际土壤中的相对丰度高于正常土壤ꎻ鞘氨醇单

胞菌属(Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ)菌在青枯病 １ 级烟株根际土

壤中的相对丰度较高ꎬ而后随着发病程度的加重逐

渐下降ꎬ表明鞘氨醇单胞菌属(Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ)可能

是青枯病不同发病程度烟株根际土壤细菌群落在属

水平产生差异的主要物种ꎮ
２.３.５　 微生物群落组成与土壤环境因子间的相关

性　 选择差异较大的 ６ 个理化指标(ｐＨ 值、ＳＯＭ 含

量、ＴＮ 含量、ＮＯ－
３ ￣Ｎ 含量、ＡＰ 含量、ＡＫ 含量)ꎬ结合

ＯＴＵ 数据矩阵进行冗余分析(ＲＤＡ)ꎮ 由图 ５Ａ 可以

看出ꎬ２ 个排序轴共解释了 ８０.２５％的真菌群落变

化ꎬ其中毛霉属(Ｍｕｃｏｒ)在 ＴＮ 含量、ＳＯＭ 含量、ＡＫ
含量、ＡＰ 含量和 ｐＨ 值箭头上的投影均在反向延长

线上ꎬ呈负相关ꎬ而在 ＮＯ－
３ ￣Ｎ 含量箭头上的投影在

正向延长线上ꎬ呈正相关ꎻ柱孢霉菌属 (Ｃｙｌｉｎｄｒｏ￣
ｃａｒｐｏｎ)与 ＮＯ－

３ ￣Ｎ 含量呈负相关ꎬ与其余理化因子呈

正相关ꎮ 由图 ５Ｂ 可以看出ꎬ２ 个排序轴共解释了

８１.１％ 的细菌群落变化ꎬ其中ꎬ鞘氨醇单胞菌属

(Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ)与 ｐＨ 值、ＴＮ 含量、ＳＯＭ 含量、ＡＫ
含量呈正相关ꎬ与 ＡＰ 含量、ＮＯ－

３ ￣Ｎ 含量呈负相关ꎮ
从箭头长度可以看出ꎬＴＮ 含量、ＳＯＭ 含量对微生物

群落结构的影响较大ꎮ

Ａ:属水平真菌群落组成与土壤因子的冗余分析ꎻＢ:属水平细菌群落组成与土壤因子的冗余分析ꎮ ＲＤＡ１:排序轴 １ꎻＲＤＡ２:排序轴 ２ꎻＤ０:全

株无病ꎻＤ１:青枯病 １ 级ꎻＤ５:青枯病 ５ 级ꎻＤ７:青枯病 ７ 级ꎻＳＯＭ:有机质ꎻＡＫ:速效钾ꎻＴＮ:总氮ꎻＡＰ:速效磷ꎻＮＯ－
３ ￣Ｎ:硝态氮ꎻＭｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ:被孢

霉属ꎻＧｏｎｇｒｏｎｅｌｌａ:球托霉属ꎻＦｕｓａｒｉｕｍ:镰刀菌属ꎻＭｕｃｏｒ:毛霉属ꎻＣｙｌｉｎｄｒｏｃａｒｐｏｎ:柱孢霉菌属ꎻＢａｃｉｌｌｕｓ:芽孢杆菌属ꎻＡｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ:不动杆菌属ꎻ
Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ:鞘氨醇单胞菌属ꎻＲｈｏｄａｎｏｂａｃｔｅｒ:产黄杆菌属ꎻＥｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒ:肠杆菌属ꎮ

图 ５　 微生物群落组成与土壤因子的冗余分析结果

Ｆｉｇ.５　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｆａｃｔｏｒｓ

３　 讨 论

烟草青枯病的发生跟土壤养分供应水平、酸碱

状况、酶活性和微生物等的相关性较大[１９￣２０]ꎮ 本研

究结果表明ꎬ在烟株发生青枯病的根际土壤中ꎬ随着

发病程度的加重ꎬ土壤 ｐＨ 值、有机质含量、总氮含

量降低ꎬ硝态氮含量升高ꎬ原因可能是 ｐＨ 值的下降

可促进土壤青枯雷尔氏菌(Ｒａｌｓｔｏｎｉａ ｓｏｌａｎａｃｅａｒｕｍ)
相对丰度的提高[２１]ꎬ从而导致病害加重ꎬ而部分养

分可通过增强烟株的抗逆性从而减少病害的发

生[２２]ꎮ 何万泽[２３] 研究发现ꎬ加入有机肥可以提高

植株抗病性ꎬ当有机氮施用量占施氮量的 ２０％ ~
３０％时ꎬ烟草的抗病性最高ꎮ 赵芳等[２４] 研究发现ꎬ
适量的氮素水平可以提高烟株的抗性ꎬ进而使其抵

御病害发生ꎬ这与本研究结果类似ꎬ发病土壤的有机

质、总氮含量高于健康土壤ꎬ且随发病程度增加呈下

降趋势ꎬＲＤＡ 结果还显示ꎬ有机质、氮是影响根际土

壤微生物群落结构的关键因子ꎮ 不同形态的氮素可

以影响作物生长发育和根系形态结构ꎬ从而影响作

物的抗病性[２５]ꎬ而硝态氮可以减少香蕉枯萎病[２６]
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和大白菜斑点病的发生[２７]ꎮ 本研究结果显示ꎬ随着

青枯病的发生ꎬ土壤中硝态氮含量逐步升高ꎬ但是

ＲＤＡ 结果显示ꎬ硝态氮含量对随根际环境变化较大

的微生物影响不大ꎮ 本试验结果表明ꎬ随着青枯病

发病程度的加重ꎬ蔗糖酶、过氧化氢酶活性先增后

减ꎬ这与一些研究者如史普酉等[２８￣３０] 对不同作物的

研究结果类似ꎬ表明这 ２ 种酶对土传病害的相应规

律具有普遍性ꎮ 在烟株发病初期ꎬ酶活性出现小幅

上升的原因可能是烟株为了抵抗逆境ꎬ通过改变根

系分泌物等方式促使酶活性短暂升高ꎮ 因此ꎬ土壤

养分含量、酶活性与青枯病的发生密切相关ꎮ
土壤微生物在作物根际土壤微生态环境中发挥

着重要作用ꎬ是影响植株发病的重要因素[３１￣３２]ꎮ 本

研究发现ꎬ在发病土壤中ꎬ真菌群落镰刀菌属(Ｆｕ￣
ｓａｒｉｕｍ)、柱孢霉菌属(Ｃｙｌｉｎｄｒｏｃａｒｐｏｎ)的相对丰度高

于正常土壤ꎬ且随发病程度的加重ꎬ其相对丰度呈增

加趋势ꎬ毛霉属(Ｍｕｃｏｒ)、被孢霉菌(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ)、球
托霉属(Ｇｏｎｇｒｏｎｅｌｌａ)相对丰度的变化达到显著差

异ꎬ说明以上真菌可能与烟草青枯病发生有关ꎮ 目

前已有研究发现ꎬ镰刀菌属(Ｆｕｓａｒｉｕｍ)、柱孢霉菌属

(Ｃｙｌｉｎｄｒｏｃａｒｐｏｎ)是潜在的致病性真菌群落[３１￣３２]ꎬ镰
刀菌属(Ｆｕｓａｒｉｕｍ)真菌是一类重要的寄生性植物病

原真菌ꎬ可侵染大多数植物并引起毁灭性病害[３３]ꎬ
柱孢霉菌属(Ｃｙｌｉｎｄｒｏｃａｒｐｏｎ)是一类能引发多种植

物(包括人参、 三七等) 根腐病的常见土壤真

菌[３４￣３５]ꎬ并且在发病土壤中检测出的柱孢霉菌属

(Ｃｙｌｉｎｄｒｏｃａｒｐｏｎ)为优势菌属ꎬ与关键土壤因子 ｐＨ
值、全氮含量、有机质含量等呈负相关ꎮ 因此推测ꎬ
柱孢霉菌属菌丰度的增加可能是造成烟株发病的原

因之一ꎬ而毛霉属(Ｍｕｃｏｒ)是土壤中常见的有益真

菌类群[３６]ꎬ在本研究中属于发病土壤中的优势菌

群ꎬ可能是致病菌、寄主及环境的差异ꎬ导致其发挥

不同作用ꎮ 球托霉属(Ｇｏｎｇｒｏｎｅｌｌａ)、被孢菌属(Ｍｏｒ￣
ｔｉｅｒｅｌｌａ)菌为有益菌[３７￣３８]ꎬ球托霉属(Ｇｏｎｇｒｏｎｅｌｌａ)、
被孢菌属(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ)虽然不是特异物种ꎬ但是随着

青枯病的发生ꎬ球托霉属(Ｇｏｎｇｒｏｎｅｌｌａ)、被孢菌属

(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ)菌的相对丰度变化差异达到显著水平ꎬ
这或许与青枯病发生有关ꎮ 在细菌群落中ꎬ肠杆菌

属(Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒ)在青枯病 ５ 级、７ 级烟株根际土壤

中的相对丰度高于正常土壤ꎬ鞘氨醇单胞菌属

(Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ)在青枯病 １ 级烟株根际土壤中的相

对丰度较高ꎬ而后随着发病程度的增加逐渐下降ꎬ鞘

氨醇单胞菌属(Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ)菌是土壤中的有益微

生物ꎬ它的减少可能导致致病微生物增加[３９]ꎮ 特异

性物种分析结果表明ꎬ鞘氨醇单胞菌属 ( Ｓｐｈｉｎ￣
ｇｏｍｏｎａｓ)为特异物种ꎬ且与 ｐＨ 值、全氮含量、有机

质含量、速效钾含量呈正相关ꎬ与速效磷含量、硝态

氮含量呈负相关ꎮ 因此推测ꎬ土壤中鞘氨醇单胞菌

属(Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ)相对丰度的降低或许是青枯病发

生的关键因素ꎬ具体影响机制还有待进一步探究ꎮ

４　 结 论

青枯病的发生降低了细菌、真菌的多样性ꎬ微生

物群落中的柱孢霉菌属(Ｃｙｌｉｎｄｒｏｃａｒｐｏｎ)的相对丰

度增加ꎬ毛霉属(Ｍｕｃｏｒ)、鞘氨醇单胞菌属( Ｓｐｈｉｎ￣
ｇｏｍｏｎａｓ)的相对丰度降低是影响烟草青枯病严重发

生的关键菌属ꎮ 提高土壤全氮含量、有机质含量能

有效降低烟草青枯病的发病程度ꎮ
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