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摘   要：【目的】探究水肥菌一体化基质栽培系统番茄青枯病害发生与根际群落结构的相互关

系。【方法】通过田间病情调查，统计番茄青枯病发病率和病情指数，进而利用高通量测序技术

比较分析感染青枯病和健康番茄植株根际基质细菌群落结构多样性和组成。【结果】番茄植株在

生殖生长期(移栽后 60 d)的发病率(6.17%)和病情指数(5.11)均大于营养生长期(移栽后 30 d) (分

别为 2.5%和 1.25)。青枯雷尔氏菌在发病初期(1 级和 2 级)植株根际分布数量显著大于发病后期

(3 级和 4 级)。病株根际基质 Chao1 指数和 Shannon 指数均显著低于健株根际基质。与健株根际

基质相比，病株根际基质中变形菌门 (Proteobacteria)的相对含量极显著增加，放线菌门

(Acidobacteria) 和蓝细菌门 (Cyanobacteria) 的相对含量极显著降低 (P<0.01)，罗纳杆菌属

(Rhodanobacter)和病原菌所在雷尔氏菌属(Ralstonia)相对含量显著增高，冗余分析(redundancy 

analysis，RDA)显示其与青枯雷尔氏菌的分布数量呈正相关，而慢生根瘤菌属(Bradyrhizobium)、

粒状胞菌属 (Granulicella)、海管菌属 (Haliangium)和德沃斯氏菌属 (Devosia)含量显著降低

(P<0.05)，RDA 分析显示其与青枯雷尔氏菌的分布数量呈负相关。【结论】番茄感染青枯病后根
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际基质微生物多样性和有益菌群数量显著降低，因此，可以通过添加有益菌，调控土壤微生物

群落组成来抵御土传青枯病害。 

关键词：番茄青枯病；青枯雷尔氏菌；根际；根际细菌群落结构；高通量测序  

Difference of rhizobacterial community structure between 
bacterial wilt infected and healthy tomato plants in a 
substrate culture system 
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Abstract: [Objective] To investigate the relationship between rhizobacterial community structure and 

bacterial wilt occurrence of tomato plants in a substrate culture system with the integration of water, 

fertilizers, and biocontrol agents. [Methods] After the field survey, the disease incidence (DI) and 

disease severity index (DSI) of bacterial wilt were calculated. Furthermore, the high-throughput 

sequencing technology was adopted to compare the rhizobacterial diversity and composition between 

infected and healthy tomato plants. [Results] The DI (6.17%) and DSI (5.11) of tomato plants at the 

reproductive stage were significantly higher than those at the vegetative stage (DI of 2.5% and DSI of 

1.25, respectively). The number of Ralstonia solanacearum in the rhizosphere of diseased tomato plants 

at the early infection stage (grades 1 and 2) was much higher than that at the later infection stage 

(grades 3 and 4). Both Chao 1 and Shannon indexes of bacteria in the rhizosphere of diseased tomato 

plants were significantly lower than those in the rhizosphere of health plants. Compared with that in the 

rhizosphere of healthy plants, the relative abundance of Proteobacteria increased while that of 

Acidobacteriota and Cyanobacteria decreased (P<0.01); the relative abundance of Rhodanobacter and 

Ralstonia significantly increased, which was positively correlated with the number of R. solanacearum 

as demonstrated by redundancy analysis; the relative abundance of Bradyrhizobium, Granulicella, 

Haliangium, and Devosia significantly decreased (P<0.05), which was negatively correlated with the 

number of R. solanacearum. [Conclusion] Compared with those in the rhizosphere of healthy plants, 

the bacterial diversity and beneficial bacteria in the rhizosphere of tomato plants infected with bacterial 

wilt significantly reduced. Therefore, the addition of beneficial bacteria to change rhizobacterial 

community structure would be an efficient method to control tomato bacterial wilt. 

Keywords: tomato bacterial wilt; Ralstonia solanacearum; rhizosphere; rhizobacterial community 
structure; high-throughput sequencing 
 
 

设施土壤栽培，由于多年连作，土壤板结、

土传病害发生严重，如番茄的连茬种植使得青

枯病原菌在土壤中的数量不断积累，导致青枯

病的大面积爆发[1]。连作障碍的防控技术主要

包括轮作换茬、伴生、土壤消毒、土壤改良    

等[2–3]，这些方法取得了一定成效，但不能从根



 

 

 

1526 Zheng Xuefang et al. | Acta Microbiologica Sinica, 2022, 62(4) 

 actamicro@im.ac.cn,  010-64807516 

本上解决连作障碍。无土栽培是解决土壤连作

障碍最有效的方法之一[4]。水肥菌一体化基质

栽培系统是利用物联网技术设计的水肥菌一体

化装备，根据地理气候、作物种类和生长阶段

进行施肥灌溉，获得作物高产，已成为我国现

代农业发展的趋势[5]。 

番茄青枯病是由青枯雷尔氏菌 (Ralstonia 

solanacearum)引起的一种毁灭性的土传病害，

该病害堪称“植物癌症”，一旦发病就难以控  

制[6]。病原青枯雷尔氏菌主要通过土壤侵染作

物根系，其在土壤中存活能力强，因此防治极

为困难。目前，对该病害的一些防治措施主要

包括农业防治(如嫁接、抗病育种、土壤改良、

轮作套种等)、化学防治、生物防治(如芽胞杆菌、

链霉菌等生防菌的利用)等[7]。其中，抗病育种

是防治番茄青枯病的理想途径，但由于青枯病

原菌寄主范围广，国内外育种专家虽做了大量

工作，但能供生产上使用的抗病品种不多[8]；

化学防治见效快，但污染环境且危害人类健康，

因此，有必要开辟更多的防治途径。 

根际是受植物根部分泌物影响、紧靠根部

的狭小土壤区域，是土壤微生态系统的重要组

成部分[9]。根际庞大而复杂的微生物群落被称

为作物的第二基因组，主要包括细菌、真菌、

卵菌、线虫、原生动物、藻类、病毒、古生菌、

节肢动物等 [10]。作为植物-土壤互作的热点区

域，根际栖息着较土体土壤更丰富的微生物群

落，是土传病原物入侵作物根系的必经之路[11]。

近年来，随着根际微生物组的深入研究，科学家

提出通过调节土壤原著微生物群落增强土壤自

身的免疫能力，以实现对土传病害的控制[11–12]。 

本研究调查水肥菌一体化基质栽培系统番

茄的生长状况，采集感染青枯病和健康的番茄

植株根际基质土，采用 Illumina MiSeq 高通量

测序技术，比较分析病株和健株根际基质细菌

群落结构组成及多样性，为番茄青枯病的有效

控制提供参考依据。 

1  材料与方法 

1.1  供试材料 
水肥菌一体化装备由福建大丰收灌溉科技

有限公司生产，包括了增压装备、过滤装备、

控制装备、五桶菌肥装备等；番茄 (Solanum 

lycopersicum L. cv. Beiying)种苗购自厦门如意

种苗高科技股份有限公司；栽培基质购自厦门

江平生物基质技术股份有限公司。盛绿佳农微

生物菌肥购自河北田佳力有限公司。 

青枯雷尔氏菌 TTC (2,3,5-氯化三苯基四氮

唑)固体培养基[13]：10 g 蛋白胨，1 g 酪朊水解

物，5 g 葡萄糖，17 g 琼脂，1 000 mL 蒸馏水，

pH 7.4，121 °C 灭菌 20 min。灭菌后冷却至 55 °C

左右加入已灭菌的 1%的 TTC 水溶液，其终浓

度为 0.005%。青枯雷尔氏菌 SP (sucrose peptone)

液体培养基：5 g 蛋白胨，20 g 蔗糖，0.5 g 

KH2PO4，0.25 g MgSO4，1 000 mL 蒸馏水，pH 

7.2，121 °C 灭菌 20 min。 

1.2  试验地点 
田间试验选址在福建福州宦溪镇降虎村

(北纬 25°15′，东经 118°08′，海拔 600 m)属南亚

热带季风性湿润气候，年平均温度 19 °C，年平

均降雨量达 1 500 mm。 

1.3  试验设计 
设计了水肥菌一体化基质栽培系统，包括

了设施大棚、水肥菌一体化装备、栽培架设施

等。大棚面积 266.67 m2，选取相邻 3 个大棚(编

号 1#、2#、3#)为试验田块，2021 年 5 月 15 日

种植，采用基质栽培模式，即将 10 kg 栽培基

质装置于 50 cm (长)×35 cm (宽)×27 cm (高)的

塑料框中，每框种植 2 株番茄苗，每大棚种植

400 株。移栽后，每周施肥配方如下：营养元
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素和微生物菌剂的五桶配制系统(每个桶 200 kg

水)：A 桶：硝酸钙 7.0 kg，硝酸铵 3.9 kg；      

B 桶：磷酸二氢钾 1.9 kg；C 桶：硫酸镁 4.5 kg，

硼酸 45.76 g，钼酸铵 0.32 g；D 桶：螯合铁    

320 g，螯合锰 25.83 g，螯合锌 3.5 g，螯合铜

1.28 g；E 桶：盛绿佳农微生物菌肥 2.0 kg；通

过水肥菌一体机滴灌施肥水。 

1.4  田间病害调查及样本采集 
分别于 2021 年 6 月 15 日(营养生长期)和

2021 年 7 月 15 日(生殖生长期)调查 3 个试验大棚

青枯病发病情况，根据病情程度可分为 5 个级  

别[14]：健株(0 级)；植株有 1–2 个枝条出现萎蔫症

状(1 级)；植株有 3–5 个枝条出现萎蔫症状(2 级)；

植株整体出现枯萎状态，植株中 1–2 个叶片干

枯、退绿、变黄(3 级)；植株全部叶片萎蔫、退绿，

茎秆干枯退绿，植株茎部无法正常挺直(4 级)。

统计青枯病发病率(disease incidence，DI)和病

情指数(disease severity index，DSI) (公式 1–2)。 

DI (%)= 100
发 数

调 总 数

病株
查 株

        (公式 1) 

DSI=∑(病级数×发病株数)×100/最高级×总 

株数                         (公式 2) 

采集生殖生长期番茄根际基质样本，每个试

验大棚随机选取不同发病级别植株各 5 株，将

整株挖出，抖去松散基质，收集附着根上的基

质为小样，再将相同大棚采集相同发病等级植株

根际基质小样分别混合、拌匀、去砂砾和植物残

体，过 2 mm 筛后，于 4 °C 冰箱保存，用于青

枯病原菌分离鉴定；另将病株(1、2、3、4 发病

等级)根际土样混合，3 个大棚病株根际基质样

本分别编号 D1#、D2#和 D3#，健株(0 级)根际基

质样本编号 H1#、H2#和 H3#，用于高通量测序。 

1.5  番茄根际基质青枯病病原菌分离与鉴定 
称取 10 g 基质样本，用无菌水进行 10×梯

度稀释后，取 200 μL 稀释液涂布于 TTC 培养

基上进行青枯病原菌的分离。每个处理重复   

3 次，置于(30±1) °C 人工气候箱内培养 48 h 后，

观察菌落的形态，计算活菌数及每克基质青枯

雷尔氏菌数量。 

分离的青枯雷尔氏菌采用水煮法提取

DNA[15]。采用青枯雷尔氏菌的特异性检测引物

pehA#6和 pehA#3对分离的菌株进行分子检测，

引物设计参见文献[16]，以 GMI1000 为参比菌

株(阳性对照)。25 μL 的 PCR 反应体系中包括：

10×Buffer 2.5 μL，10 mmol/L dNTPs 0.5 μL，

ddH2O 18.7 μL 和 10 mmol/L 引物对各 1 μL，  

2.5 U Taq 酶，25 ng DNA 模板。PCR 反应程序

为：96 °C 预变性 1 min；96 °C 变性 30 s，70 °C

退火 30 s，72 °C 复性 1 min，重复 2 个循环；94 °C

变性 30 s、70 °C 退火 30 s、72 °C 复性 1 min，

重复 33 个循环；最后 72 °C 延伸 5 min。PCR 产

物的检测：PCR 产物点样于 1.5%的琼脂糖凝胶，

以 100 bp DNA Ladder Marker 作为标准分子量，

80 V 电压、1 倍 TAE 缓冲液中电泳 1 h，EB 染色

后，在自动凝胶成像分析系统上观察、拍照。 

1.6  16S rRNA 基因高通量测序 
供试基质微生物多样性检测，由北京奥维森

基因科技有限公司完成。选取细菌 16S rRNA 基

因 V3–V4 区，利用 Illumina MiSeq PE300 高通

量测序平台测序，16S rRNA 基因引物为 520 F 

(5′-AYTGGGYDTAAAGNG-3′)和 806 R (5′-TAC 

NVG GGTATCTAATCC-3′)。PCR 反应体系为

(25 μL)：12.5 μL KAPA 2G Robust Hot Start 

Ready Mix，上下游引物(5 µmol/L)各 1 μL，2 μL

模板 DNA 和 8.5 μL 无菌水。PCR 反应程序为

95 °C 预变性 5 min；95 °C 变性 45 s，55 °C 退

火 50 s，72 °C 复性 45 s，28 个循环；最后 72 °C

延伸 10 min。 

1.7  数据处理 
通过 Illumina MiSeq 平台进行 paired-end
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测序，下机数据经过 QIIME (v1.8.0)软件过滤、

拼接、去除嵌合体，去除打分低于 20、碱基模

糊、引物错配或测序长度小于 150 bp 的序列。

根据 barcodes 归类各处理组序列信息聚类为用于

物种分类的 OTU (operational taxonomic units)，

OTU 相似性设置为 97%。对比 silva 数据库，

得到每个 OTU 对应的物种分类信息。再利用

Mothur 软件 (v1.31.2)进行 α 多样分析 (包括

Shannon、Simpson 和 Chao1 等)。使用 Canoco 5.0

软件进行冗余分析(redundancy analysis，RDA)，

用于辨别番茄根际微生物群落组成与青枯雷

尔氏菌分布数量的相关性。试验数据采用

Excel 2007 和 DPS 7.05 软件进行系统处理和统计

分析，LSD 法检验 P=0.05 水平的差异显著性。 

2  结果与分析 

2.1  番茄田间青枯病发病率与病情指数分析 

番茄田间青枯病病情调查结果如表 1 所示，

营养生长期植株的发病率为 2.50%，病情指数是

1.25，生殖生长期植株的发病率为 6.17%，病情

指数为 5.11，随着番茄的生长发病率逐渐提高；

番茄植株在生殖生长期的发病率和病情指数均

大于营养生长期，且 3 级和 4 级的发病植株数量

分别是营养生长期的 4.55 倍和 14.00 倍。 

2.2  番茄青枯病病株与健株根际基质青枯

雷尔氏菌的分布特征 
2.2.1  青枯雷尔氏菌的鉴定 

从番茄青枯病病株与健株根际基质共分

离到 44 株经形态鉴定为青枯雷尔氏菌的菌

株，且均为强致病力菌株的形态特征，即菌落

呈不规则形状或近圆形，流动性强，中间为粉

红色，白边较宽，菌落表面湿润(图 1A)；进

一步进行分子鉴定，43 株供试菌株与阳性对照

GMI1000 经 青 枯 雷 尔 氏 菌 特 异 检 测 引 物

pehA#6/pehA#3 的 PCR 扩增出一条约 500 bp

的特异性靶带，1 株供试菌株与阴性对照(不加

DNA 样品)没有扩增出相应条带(图 1B)，表明

44 株分离菌株中有 43 株确认为青枯雷尔氏

菌，占比 97.73%。 

2.2.2  青枯雷尔氏菌分布特征 

青枯雷尔氏菌在不同发病级别番茄植株根

际基质的分布数量不同(图 2)。不同发病级别植

株根际基质均有青枯雷尔氏菌的分布，分布数

量为 6.67×103–7.13×106 CFU/g，发病级别 2 的

番茄根际基质分布的青枯雷尔氏菌最多，为

7.13×106 CFU/g，显著大于其他发病级别和健株

的青枯雷尔氏菌分布数量(P<0.05)。3 级和 4 级

植株根际基质青枯雷尔氏菌分布数量相当，显

著低于 1 级和 2 级发病植株根际基质(P<0.05)。

健株根际基质青枯雷尔氏菌分布数量最低，为

6.67×103 CFU/g，比其他发病级别植株根际基

质土降低约 1 000 倍。表明健株根际基质青枯

雷尔氏菌数量低于 104 CFU/g，病株根际基质

青枯雷尔氏菌数量高于 106 CFU/g，且随着病

情发展，1 级到 2 级青枯雷尔氏菌数量增加，

2 级到 3–4 级数量下降。 

 
表 1  3 个试验大棚的番茄青枯病发病率和病情指数 
Table 1  Disease incidence and disease severity index of tomato bacterial wilt in the three test greenhouses 

Growth stage 
Percentage of plants with different disease grades (average±SD)/% 

DI/% DSI 
0 grade 1st grade 2nd grade 3rd grade 4th grade 

Vegetative stage 97.50±0.90 1.00±0.87 0.92±0.29 0.33±0.14 0.25±0.01 2.50±0.90 1.25±0.23

Reproductive stage 93.83±0.58 0.42±0.14 0.75±0.25 1.50±0.50 3.50±0.87 6.17±0.58 5.11±0.60
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图 1  青枯雷尔氏菌的形态鉴定(A)和分子鉴定(B) 
Figure 1  Morphological (A) and molecular identification (B) of Ralstonia solanacearum. M: DNA marker; 
lane 1–44: the tested isolates; CK+: positive control GMI1000 template; CK–: negative control distilled water. 
 

2.3  番茄青枯病病株与健株根际基质细菌

群落丰富度及多样性指数差异 
稀释曲线能反映样品文库测序数据量的合

理性。供试 6 个基质样品的稀释曲线均平缓，表

明当前测序深度已足够反映样本所包含微生物

多样性。Chao 1 指数能够体现微生物的群落丰

富度，而 Shannon 和 Simpson 指数主要体现微

生物的群落多样性。病株根际基质 Chao 1 指数

(1 954.82)和 Shannon (8.72)指数均显著低于健

株根际(分别为 2 181.67 和 9.36)，而 Simpson

在病株和健株基质样本中差异不显著(表 2)，表

明番茄植株感染青枯病后，根际微生物丰富度

(Chao 1)和多样性指数(Shannon)均降低，微生物丰

富度(Chao 1)的病健比达 0.98 (Chao 1 病/Chao 1 健)，

微生物多样性指数(Shannon)病健比达 0.93，番

茄发病。 

2.4  番茄青枯病病株与健株根际基质细菌

群落组成结构的差异 
番茄青枯病病株与健株根际基质相对含量

高的前 5 个细菌门均为变形菌门(Proteobacteria)、

拟杆菌门(Bacteroidota)、酸杆菌门(Acidobacteriota)、

放线菌门 ( A c t i n o b a c t e r i o t a )和疣微菌门  
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图 2  青枯病不同发病级别植株根际基质青枯雷

尔氏菌的分布数量 
Figure 2  Distribution number of R. solanacearum 
in the rhizosphere substrate of tomato plants with 
different disease degree. Different letters above 
each bar indicate significant difference at P<0.05 
level by LSD test. 
 

(Verrucomicrobiota)，这 5 个门在病株和健株根

际基质的相对总含量分别为 83.77%和 81.86%  

(图 3)。变形菌门在病株根际基质的相对含量

(56.89%)极显著高于其在健株根际基质的相对

含量(47.64%) (P<0.01)，放线菌门和蓝细菌门

(Cyanobacteria)在病株根际基质的相对含量

(3.29%和 0.93%)极显著低于其在健株根际基质

的相对含量(5.53%和 4.10%) (P<0.01)；表明青

枯病的发生与根际优势微生物含量变化相关，

与变形菌门含量成正比，与放线菌门和蓝细菌

门含量成反比。 

番茄健株根际基质共检测到 448 个属，病

株根际基质共检测到 398 个属，其中有 392 个

属共同存在于病株和健株根际基质中。在共有

的相对丰度最高的前 20 个属中，罗纳杆菌属

(Rhodanobacter)在病株根际基质的相对含量显著

高于健株(P<0.05)，海管菌属(Haliangium)、德沃

斯氏菌属(Devosia)和慢生根瘤菌属(Bradyrhizobium)

在病株根际基质的相对含量显著低于健株

(P<0.05)，粒状胞菌属(Granulicella)在病株根际基

质的相对含量极显著低于健株(P<0.01) (图 4)。此

外，青枯病原菌所在属 Ralstonia 在病株根际基

质的相对含量为 0.3%，极显著高于其在健株根

际基质的相对含量(0.004%) (P<0.01)。 

土源杆菌属(Chthonobacter)、沙单胞菌属

(Arenimonas)、食螯合剂菌属(Chelativorans)、

粉色单胞菌属(Roseomonas)、候选属 UBA6140、

根瘤菌科未分类的 1 属 uncultured Rhizobiaceae 

bacterium、鼎湖山杆菌属(Dinghuibacter)、金色

线菌属(Chryseolinea)、特吕珀菌属(Truepera)、

脂环酸芽胞杆菌属(Alicyclobacillus)为病株根际

基质特有的细菌属，这 10 个属中 6 个归类于变

形菌门(Proteobacteria)、2 个归类于拟杆菌门

(Bacteroidota)、1个归类于异常球菌门(Deinococcota)

和 1 个归类于厚壁菌门(Firmicutes)；候选属

Candidatus Captivus、候选属 Candidatus Omnitrophus

和 未 培 养 的 厌 氧 氨 氧 化 细 菌 属 uncultured 

anaerobic ammoniumoxidizing bacterium 为健株

根际基质特有的细菌属，这 3 个属分别归类于

变 形 菌 门 (Proteobacteria) 、 疣 微 菌 门

(Verrucomicrobiota)和绿弯菌门(Chloroflexi)。 

 
表 2  病株与健株根际基质细菌群落 alpha 多样性指数 
Table 2  Alpha diversity of rhizosphere substrate sample from bacterial wilt infected and healthy tomato 
plants 

Samples Chao1 Simpson Shannon 

Rhizosphere substrate of diseased tomato plants 1 954.82±96.55 b 0.99±0.00 b 8.72±0.14 b 

Rhizosphere substrate of healthy tomato plants  2 181.67±85.83 a 0.10±0.01 a 9.36±0.21 a 
Data are mean±SD. Different letters in the same column indicate significant difference at P<0.05 level by LSD test. 
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图 3  番茄青枯病病株与健株根际基质细菌门的相对丰度 
Figure 3  Relative abundances of bacterial phyla in the rhizosphere substrate of bacterial wilt infected and 
healthy tomato plants. D: rhizosphere substrate sample from bacterial wilt infected tomato plant; H: 
rhizosphere substrate sample from healthy tomato plant. ** P<0.01. 

 

 
 

图 4  番茄青枯病病株与健株根际基质差异显著关键属的相对丰度 
Figure 4  Relative abundance of some key bacterial genera with significant difference in rhizosphere 
substrate from bacterial wilt infected and healthy tomato plants. D: rhizosphere substrate sample from 
bacterial wilt infected tomato plant; H: rhizosphere substrate sample from healthy tomato plant. * P<0.05 and 
** P<0.01. 
 

2.5  番茄根际细菌群落与青枯雷尔氏菌分

布的关系 

通过对番茄根际细菌群落与青枯雷尔氏菌

分布数量进行冗余分析(redundancy analysis，

RDA)可以看出(图 5)，第一主成分和第二主成 

分对细菌群落结构变化总解释率为 69.79%。罗

纳杆菌属(Rhodanobacter)和雷尔氏菌属(Ralstonia)

的相对含量与青枯雷尔氏菌分布数量呈较大正

相关，相关系数(r2)分别为 0.77 和 0.84，表明这

2 个属的细菌相对含量增加会促进青枯雷尔氏 
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图 5  番茄根际基质细菌群落组成(属水平)与青

枯雷尔氏菌分布数量的冗余分析 
Figure 5  Redundancy analysis (RDA) of bacterial 
community composition (at the genus level) and the 
distribution number of R. solanacearum. 

 
菌的生长。德沃斯氏菌属(Devosia)、甲基芽胞

杆 菌 属 (Methylobacillus) 、 假 双 头 斧 形 菌 属

(Pseudolabrys)、鲍尔德氏菌属(Bauldia)和海管菌

属(Haliangium)呈较大负相关，r2 值分别为–0.26、

–0.37、–0.71、–0.88 和–0.94，表明这些属的菌相

对含量增加会抑制青枯雷尔氏菌的生长。 

3  讨论与结论 

本研究发现，水肥菌一体化基质栽培系统

中番茄仍有一些植株感染青枯病(营养生长期

和生殖生长期发病率分别为 2.50%和 6.17%)，

推测可能种苗带有青枯病原菌。研究发现，番

茄青枯病发病植株，不同发病等级的番茄植株

根际基质土均含有一定数量的青枯雷尔氏菌，

且均为强致病力菌株。健株根际基质也检测到

青枯雷尔氏菌，但分布量低(6.67×103 CFU/g)，

其数量可能尚未达到青枯病症状出现的阈值；

葛慈斌等[17]认为，青枯雷尔氏菌浓度对青枯病

病程的潜伏期有一定的影响，浓度越低潜伏期

越长。2 级病株根际基质土中青枯雷尔氏菌分

布数量最多，其次是 1 级植株根际。随着病情

加重(3 级、4 级)，植株根际基质土的病原菌数

量反而降低，说明番茄植株根际基质病原菌的

数量和病害严重程度并非成正相关性，此结果

与刘波等[18]和 Zheng 等[19]的研究结果一致，刘

波等比较了青枯雷尔氏菌在不同寄主、不同发病

状态以及不同生育期植株体内的分布，结果发现

青枯雷尔氏菌在寄主植株体内呈现出明显的生

态位分化的特征，随着病害严重程度的增加，

青枯雷尔菌的数量下降，但同时致病力加强。 

许多研究表明，植物根际土壤群落结构的

alpha 多样性与植株健康呈正相关[20–21]，alpha

多样性高的土壤比多样性低的土壤更能抵御病

原菌的侵染[22–23]，健株比病株根际土壤具有更

高的微生物丰度和多样性[24–25]。Garbeva 等[26]

指出，根际土壤细菌多样性高能抑制土传病害

的发生，本研究同样发现基质栽培系统的番茄

健株根际基质的 Chao1 和 Shannon 多样性指数

显著高于感染青枯病植株的根际基质，证实了

细菌多样性与生态系统生产力之间存在的正相

关关系[25]。 

土传病害的发生与土壤环境，特别是微生

物群落结构密切相关 [27]。Raaijmakers 等 [12]指

出，土壤微生物群落结构及组成对于番茄抵御

青枯病菌的侵染有重要影响。沈宗专等[25]研究

表明，与健康番茄根际土壤相比，病株番茄根

际土壤变形菌门的相对丰度显著增高而拟杆菌

门相对丰度显著降低。向立刚等[28]研究表明，

感染青枯病烟株根际土壤较健康烟株根际土壤

变形菌门增加 4.47%、酸杆菌门增加 1.48%、放

线菌门降低 6.42%，感染青枯病茎杆较健康烟

株茎杆中变形菌门增加 28.60%、蓝细菌门降低
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34.49%。本研究结果与前人研究结果相一致，

感染青枯病植株的根际基质土中变形菌门相对

丰度极显著高于健株，而放线菌门和蓝细菌门

则极显著低于健株。变形菌门细菌是最为普遍

的细菌种类[29]，在碳、氮、硫循环中起重要作

用[30]。本研究中感染青枯病和健康的番茄根际

基质土中变形菌门均为优势细菌门，病株根际

基质土变形菌门相对丰度增加可能与青枯雷尔

氏菌的侵染有关[28]。放线菌门和蓝细菌门细菌

含量通常代表土壤的健康状况[31]，本研究证实

健康的番茄根际放线菌门和蓝细菌门相对含量

显著高于感染青枯病番茄植株的根际基质土。 

本研究发现，与健株根际相比，病株根际罗

纳杆菌属(Rhodanobacter)相对含量显著增高，而

慢生根瘤菌属 (Bradyrhizobium)、粒状胞菌属

(Granulicella)、海管菌属(Haliangium)和德沃斯

氏菌属(Devosia)含量显著降低。RDA 显示，罗

纳杆菌属相对含量与番茄根际青枯雷尔氏菌分

布数量呈正相关，慢生根瘤菌属、粒状胞菌属、

海管菌属和德沃斯氏菌属相对含量均与番茄根

际青枯雷尔氏菌分布数量呈负相关。罗纳杆菌属

具有氨氧化、亚硝酸氧化和反硝化功能[32]，是

土壤氮转化的主要参与者[33]。赖宝春等[34]研究

发现患枯萎病辣椒植株根际产黄杆菌属的相对

丰度比健株根际增加 3.56%。根瘤菌和寄主植

株产生互利共生关系，具有固氮作用，能有效

促进植物生长[35]；根瘤菌分类上目前有 17 个

属，其中慢生根瘤菌属细菌是常见的土壤微生

物，因其缓慢的生长速度而得名[36]。粒状胞菌

属和嗜盐囊菌属都是土壤中有益细菌，在健株

根际基质土中的相对含量高于病株[37–38]。此外，

本研究中青枯病原菌所在雷尔氏菌属(Ralstonia)

在病株根际基质的相对含量极显著高于健株，

与向立刚等[28]、沈宗专等[25]的研究结果相吻合。 

本研究只是对生殖生长期感染青枯病番茄

植株与健株根际微生物群落组成及多样性进行

了初步比较分析。然而，番茄根际微生物的群

落结构与植株健康状况、土壤类型、根际养分

和作物生长发育时期等密切相关[26,39]。因此，

在后续研究中将对不同生长期、不同发病程度

及不同基质类型栽培番茄根际微生物区系展开

研究，以期更深入揭示番茄青枯病害发生与微

生物区系之间的关系。 
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