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芽孢杆菌 SK007 的分类鉴定及其拮抗植物病原菌的功能分析 
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摘  要：【背景】农业生产中，发掘和利用具有生防功能的微生物资源是保障粮食安全和提高作物产

量的重要举措。【目的】明确土壤中芽孢杆菌 SK007 的分类地位，验证其对多种植物病原菌的拮抗

作用，挖掘潜在的生防功能。【方法】通过 16S rRNA 基因和基因组分析方法确定分离菌株 SK007

的分类地位；采用平板对峙法研究该菌株对番茄灰霉病菌、白菜黑斑病菌、烟草赤星病菌、小麦赤

霉病菌、马铃薯干腐病菌等植物病原菌的拮抗作用；采用 AntiSMASH 分析和预测菌株 SK007 的抗

生素相关基因。【结果】基于 16S rRNA 基因、全基因组序列、平均核苷酸一致性和 DNA 同源性分

析，结果表明菌株 SK007 属于 Bacillus velezensis，并且具有产生脂肽类抗生素和聚酮类抗生素的基

因，对多种植物病原真菌有较强的抗性。此外，菌株 SK007 基因组中抗生素基因簇数目较多，丰富

度高。【结论】芽孢杆菌 SK007 在拮抗植物病原菌方面有许多优良性状，具有促进作物抗病和增产

的潜力。 
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Classification and identification of Bacillus sp. SK007 with  
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Abstract: [Background] Discovery and utilization of microorganisms with biocontrol activity is important 
to keep crop health and yield in agricultural production. [Objective] Our study aimed to clarify the 
taxonomic status of Bacillus sp. SK007 isolated from soil, and to validate its antagonistic effect on 
multiple plant pathogens and, therefore uncover its potential biocontrol functions. [Methods] We first used 
16S rRNA gene and whole-genome sequencing analysis to determine the taxonomic status of strain 
SK007. Plate isolate-antagonistic experiments were applied to explore the antagonistic effect of strain 
SK007 on Botrytis cinerea, Alternaria brassicicola, Alternaria alternata, Fusarium graminearum and 
Fusarium solani. AntiSMASH was used to predict antibiotic genes of strain SK007. [Results] Based on 
the analysis of 16S rRNA gene and whole-genome sequencing, average nucleotide identity and digital 
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DNA-DNA hybridization, the results demonstrated that strain SK007 belonged to Bacillus velezensis, and 
possessed the genes in producing the lipopeptide antibiotics and polyketone antibiotics. In addition, 
SK007, with a large number and high abundance of antibiotic gene clusters in genome, exhibited strong 
resistance to a variety of plant pathogenic fungi. [Conclusion] Bacillus velezensis SK007 has excellent 
traits in plant disease resistance, and thus has potential roles in facilitating plant resistance to disease and 
promoting crop yield. 

Keywords: Bacillus sp., 16S rRNA gene, Genome, AntiSMASH 

芽孢杆菌是一大类革兰氏阳性细菌，在自然

环境中分布非常广泛。芽孢杆菌种群庞大、繁殖

能力强，可产耐热、耐旱、抗紫外线的芽孢，具

有提升植物抗逆能力与促进植物生长的特性，用

作菌剂在储存和运输过程中也具有天然的优势。

因此，在农业生产中芽孢杆菌具有重要的作用。 

目前，利用芽孢杆菌制成的菌剂产品非常

多。例如，Gustafson 公司开发的混合菌剂 BioYield 

(包含芽孢杆菌 FZB42 和枯草芽孢杆菌 GB122)用于

防治蔬菜和果树的白粉病、霜霉病、疫病和灰霉

病等。AgraQuest (现为拜耳作物科学公司)研发的

Serenade、Sonata 和 Rhapsody 等，用于防治葡萄、

苹果、梨、香蕉、樱桃、番茄、辣椒和西兰花的

细菌性叶斑病、霜霉病、早疫病和白粉病等[1]。芽

孢杆菌还具有提高作物抗病、抗寒、抗旱能力；

增加土壤养分、改良土壤结构、提高肥料利用

率；促进土壤中有机质的腐解，刺激作物生长等

作 用 。 研 究 人 员 发 现 ， 菌 株 Bacillus velezensis 

FZB42 通过产生生长素提升植物根系分泌物的释 

放量，该菌处理种子后植物根的生物量显著提升[2]。

韩国的研究人员发现一株芽孢杆菌可分泌脱落酸，

从而增强寄主植物的抗盐碱能力[3]。我国的科研人

员在长达 20 年的施肥试验中发现，本土 Bacillus 

asahii 类群在提高当地作物产量和增加土地肥力方

面同样表现出重要作用[4]。 

芽孢杆菌抑制病原菌生长主要通过产生抗菌

物质，这些抗菌物质包括脂肽类化合物、聚酮类

化 合 物 [5] 。 脂 肽 类 抗 生 素 主 要 分 为 泛 革 素

(Fengycin)、表面活性素(Surfactin)和伊枯草菌素

(Iturin) 三 大 类 ， 除 此 之 外 还 有 Kustakins[6] 、

Bacillopeptins[7]、杆菌溶素(Bacilysin)[8]和地衣菌素

(Licheniformin)等，每种脂肽类抗生素都有多种同

系物[9]。聚酮类抗生素是由聚酮合酶催化合成，聚

酮合酶主要分为三类：PKS I (Polyketide synthase 

type I)，用于合成大环内酯类抗生素，如红霉素；

PKS II (Polyketide synthase type II)，主要合成芳香

化 合 物 如 四 环 类 化 合 物 ； PKS III (Polyketide 

synthase type III)又称查尔酮合酶，在植物、真

菌、细菌中都有发现，可以合成一系列的芳香聚

酮类化合物[10-13]。 

在自然界中，土壤中蕴藏着非常丰富的微生

物资源，但是绝大多数微生物不能培养，严重地

阻碍了人们对微生物资源的开发和利用。因此，

不断分离和挖掘新的微生物资源、准确鉴定其分

类地位、快速分析抗性潜力等研究仍然是微生物

研究的核心内容。本试验从土壤中分离得到一株

细菌 SK007，初步研究发现该菌株对植物病原真菌

具有拮抗作用，16S rRNA 基因序列比对结果显示

该菌属于芽孢杆菌。但是，该芽孢杆菌在分类上

存在较多争议。例如，2005 年，Ruiz-García 等首

先 报 道 了 Bacillus velezensis ， 其 分 类 地 位 与

Bacillus subtilis 和 Bacillus amyloliquefaciens 最相 

近[14]；2008 年，Wang 等通过基因组的 DNA 同源

性分析等方法却认为 Bacillus velezensis 与 Bacillus 

amyloliquefaciens 属于同种不同名，前者发现晚 

于后者[15]；2015 年，Dunlap 等基于全基因组序列

分析，认为 B. amyloliquefaciens subsp. plantarum

与 Bacillus methylotrophicus 应 属 于 同 种 [16] ；  

2016 年，Dunlap 等又进一步通过模式菌株的全  

基因组数据分析，最终认定 B. amyloliquefaciens、   
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B. methylotrophicus 和 B. velezensis 属于同种，归属

B. velezensis[17]。因此，本文拟通过核心基因组、

平均核苷酸一致性 (Average nucleotide identity，

ANI)、DNA 同源性分析(DNA-DNA hybridization，

DDH)和抑菌相关功能基因分析等多种方法，对该

菌株 SK007 进行分类和功能特性研究，确定分类地

位，同时探索拮抗特性，为其在农业生产中的应用

奠定基础。 

1  材料与方法 

1.1  材料 

主要试剂和仪器：胰蛋白胨、酵母粉，赛默

飞世尔科技公司；氯化钠、葡萄糖，广东光华科

技股份有限公司。电热恒温培养箱，天津市泰斯

特仪器有限公司；全温摇床，上海南荣实验室设

备有限公司。 

培养基：LB 培养基(胰蛋白胨 10.0 g/L，酵母

粉 5.0 g/L，氯化钠 10.0 g/L)和 PDA 培养基(马铃薯

200.0 g/L，葡萄糖 20.0 g/L)。 

试验菌种：菌株 SK007，分离自西北农林科技

大学试验田土壤。 

植物病原菌：番茄灰霉病菌(Botrytis cinerea)、

白菜黑斑病菌(Alternaria brassicicola)、烟草赤星病

菌(Alternaria alternata)、小麦赤霉病菌(Fusarium 

graminearum)和马铃薯干腐病菌(Fusarium solani)由

西北农林科技大学单卫星老师提供。 

1.2  菌株 SK007 在不同条件下的生长测定 

在不同温度(4、10、15、20、28、37、45、

50、55 °C)、pH 值(2.0、3.0、4.0、5.0、6.0、7.0、

8.0、9.0、10.0、11.0、12.0)、氯化钠(0%、1%、

2%、3%、4%、5%、6%、7%、8%、9%、10%、

11%、12%)浓度条件下，将菌株 SK007 菌液接种

于 LB 液体培养基中，180 r/min 振荡培养，每个

梯度做 3 个重复，分别于 0 h 和 48 h 取样，采用

Epoch 微量紫外分光光度计测定其 OD600 吸光值，

检测菌株 SK007 不同温度、pH 和盐浓度情况下生

长情况。 

1.3  植物病原真菌拮抗试验 

采用平板对峙法，首先在平皿中间分别放置

番茄灰霉病菌、白菜黑斑病菌、烟草赤星病菌、

小麦赤霉病菌和马铃薯干腐病菌 5 种植物病原菌的

菌块，然后在每个平皿中放置 3 片无菌的小滤纸

片，滤纸片分别注入 20 μL 的 SK007 菌悬液、

SK007 发酵液和 LB 液体培养基，每种病原菌拮抗

试验重复 3 次，培养温度 18 °C，培养时间 5 d。 

1.4  菌株 SK007 的基因组测序和 16S rRNA 基

因序列分析 

菌株 SK007 接种于 LB 液体培养基中，在

28 °C、180 r/min 条件下培养 24 h 获得其菌体。使

用 CTAB 法提取菌体 SK007 的总 DNA，送于诺禾

致源公司测序，获得全基因组序列，上传至 NCBI

获得 GenBank 登录号 QXJQ00000000，获得注释结

果后，从中获取 16S rRNA 基因序列。在 16S rRNA

基 因 序 列 分 析 中 ， 依 据 EzTaxon-e server 

(http://www.ezbiocloud.net/)序列对比结果，选取与

菌株 SK007 相似度最高的模式菌株，使用 MEGA 

6.0 软件构建系统发育树。在基因组分析中，选择

上述具有全基因组序列的全部参比菌株，由 NCBI

数据库下载获得。 

1.5  ANI 和 DDH 分析 

平均核苷酸一致性(ANI)是指两个基因组间同

源基因的相似性，普遍认为亲缘关系较近的种群

间 ANI 值至少为 70%−75%，而 ANI 值达到 95%以

上的菌株定义为同一个种[18]。本研究中使用软件

Jspecies (http://jspecies.ribohost.com/)中的 Mummer[19]

对 8 株芽孢杆菌的基因组 ANI 值进行计算。 

DNA 同源性分析(DDH)是常用于基因组水平

区 分 原 核 生 物 种 属 的 重 要 指 标 ， 通 常 将 DDH    

值≥70%的菌株认为是同种 [20]。使用 Genome-to- 

genome distance calculation (http://ggdc.dsmz.de/ 
distcalc2.php)计算 8 株芽孢杆菌基因组的 DDH 值[5]，

使用 R 中的 Heatmap 软件包对计算产生的 ANI 值

和 DDH 值进行热图的绘制，直观展示 ANI 和 DDH

分析结果。 
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2  结果与分析 

2.1  不同温度、pH 和氯化钠浓度条件下菌株

SK007 的生长情况 

生长试验结果表明，菌株 SK007 在 15−50 °C

温度范围均能生长；耐受 pH 范围是 4.0−9.0，可在

氯化钠浓度为 11%的 LB 液体培养基中生长。 

2.2  植物病原真菌拮抗试验 

拮抗试验结果如图 1 所示，菌株 SK007 对番茄

灰霉病菌、白菜黑斑病菌及烟草赤星病菌存在不

同强度拮抗作用，而对小麦赤霉病菌、马铃薯干

腐病菌无拮抗作用。LB 培养基滤纸片为对照，菌

丝生长正常；发酵液滤纸片抑菌圈较小，菌丝部

分覆盖滤纸片，菌丝边缘有消融现象；菌悬液滤

纸片菌株 SK007 形成菌落，菌丝生长受到限制，边

缘生长存在断层，其抑菌圈明显。结果可见，菌

株 SK007 不仅在共培养时产生拮抗作用，而且可

以在无病原菌的情况下分泌具有拮抗作用的化合

物，但共培养时其抑菌作用更加显著。 

2.3  菌种鉴定 

2.3.1  16S rRNA 基因系统发育树 

如图 2 所示，在 16S rRNA 基因系统发育树

中，菌株 SK007 与芽孢杆菌属(Bacillus)聚类在一

起 ， 其 16S rRNA 基 因 序 列 与 模 式 菌 株 B. 

velezensis FZB42、B. amyloliquefaciens DSM 7、

B. velezensis NRRL B-41580 、 B. mojavensis 

RO-H-1 、 B. nakamurai NRRL B-41091 及 B. 

vallismortis DV1-F-3 的 序 列 相 似 性 均 达 到

99.7%，亲缘关系最近。 

2.3.2  基因组分析和核心基因组系统发育树 

核心基因组构建的系统发育树具有很高的分

辨率[21]，能够进一步确定菌株 SK007 的分类地

位。基因组测序结果显示，菌株 SK007 的基因组

大小为 3.84 Mb，(G+C)mol%含量为 46.6%。核心

基因组系统发育树通过 ITEP (Integrated toolkit for 

exploration of microbial pangenomes)软件构建，

ITEP 是能够进行直系同源检测、功能区域分析、

核心基因与可变基因区域鉴定及序列比对生成系

统发育树的分析软件。基于 8 株菌全基因组序列

的 2 312 个核心基因构建的系统发育树如图 3 所

示，菌株 SK007 与 B. velezensis FZB42、B. velezensis 

NRRL B-41580 及 B. amyloliquefaciens DSM 7 聚为

一类。 

 
 

 
 
 

图 1  SK007 菌株分别与番茄灰霉病菌(A)、白菜黑斑病菌(B)和烟草赤星病菌(C)的平板对峙试验 
Figure 1  The plate isolate-antagonistic experiments of strain SK007 with Botrytis cinerea (A), Alternaria brassicae (B) and 
Alternaria alternata (C) 

注：1、2 和 3 号滤纸片分别为 LB 培养基、发酵液和菌悬液. 
Note: The filter paper sheets of 1, 2 and 3 were LB medium, culture filtrate and bacterial suspension, respectively. 
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图 2  基于 16S rRNA 基因序列构建菌株 SK007 的系统发育树 
Figure 2  Phylogenetic tree of the strain SK007 based on 16S rRNA gene sequence 

注：括号中的序号为相关菌株 GenBank 的登录号；分支点上的数字表示 Bootstrap 支持率；线段 0.002 表示序列差异的分支长度. 
Note: The numbers in parentheses represent the sequence accession numbers in GenBank; The numbers in each branch points denote the 
percentages supported by bootstrap; Bar=0.2% nucleotide divergence. 

 

 
 

图 3  基于 2 312 个核心基因构建菌株 SK007 的系统发育树 
Figure 3  Phylogenetic tree of strain SK007 based on 2 312 core-genome sequences 

注：括号中的序号为相关菌株 GenBank 的登录号；线段 0.01 表示序列差异的分支长度. 
Note: The numbers in parentheses represent the sequence accession numbers in GenBank; Bar=1% nucleotide divergence. 
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2.3.3  ANI 和 DDH 分析 

使用 JSpeciesWS 获得 ANIm (Average nucleotide 

identity based on MUMmer)值[19]，并绘制热图，如

图 4A 所示。ANI 结果显示，菌株 SK007 与 B. 

amyloliquefaciens DSM7 、 B. velezensis NRRL 

B-41580 及 B. velezensis FZB42 的 ANI 值分别为

94.15%、98.33%和 98.34%，依据 ANI 值 95%的种

间鉴定标准，SK007 与菌株 NRRL B-41580 及

FZB42 应为同种。NRRL B-41580 与 FZB42 的 ANI

值一致性也高达 98.4%。从芽孢杆菌 ANI 值的热图

中可发现，菌株 SK007 与 NRRL B-41580 及 FZB42

的ANI 值一致性高，与其它菌株相比ANI 值相对低。 

本试验的 DDH 值通过在线(http://ggdc.dsmz. 

de/distcalc2.php) 上 传 基 因 组 数 据 ， 然 后 使 用

Genome-to-genome distance calculation (GGDC) 
V2.1 计算获得的[11]，DDH 值的估算建立在真实的

参考数据上的 DDH 值和基因组序列的基础上。菌

株 SK007 与 DSM7、NRRL B-41580 及 FZB42 的

DDH 值分别为 55%、84.6%和 85.1%，显然 SK007

与 NRRL B-41580 及 FZB42 的 DDH 值更高，且高

于种间 70%的鉴定标准。整理 DDH 值，利用 R 语

言 Heatmap 函数绘制热图如图 4B 所示，DDH 值与

ANI 值保持一致，结果相互验证。 

2.4  AntiSMASH 功能性分析 

2.4.1  脂肽类和聚酮类合成基因 

通过 AntiSMASH 分析，在菌株 SK007 基因组

中共检测到 39 个基因与抗生素合成相关，与已知

基因序列的相似性均大于 97% (表 1)。其中，脂肽

类检测出 3 个泛革素(Fengcin)基因簇、3 个表面活

性素(Surfacin)基因簇和 1 个杆菌溶素(Bacilysin)基

因簇，这些基因簇组成完整的泛革素、表面活性

素、杆菌溶素生物合成基因簇；聚酮类基因簇检

测出 4 个 PKS I 型基因簇、1 个 PKS III 型基因簇和

1 个 Hybrid NRPS/PKS (Hybrid nonribosomal peptide 

synthetase/polyketide synthase) 基 因 簇 ， 包 括

Bacillaene、Macrolactin 和地非西丁(Difficidin)合成

酶基因。 

2.4.2  菌株 SK007 次生代谢基因簇分析 

将菌株 SK007 与亲缘关系较近的 7 株模式菌株

基因组进行对比，如图 5 所示，结果发现 SK007 次

生代谢产物基因簇数目最多。菌株 SK007 与 NRRL 

B-41580 及 FZB42 有相似的次生代谢产物基因簇分

布，但是 SK007 聚酮类基因簇 Difficidin 数目高于

NRRL B-41580与FZB42，且SK007与NRRL B-41580

的脂肽类基因簇 Fengycin 和 Surfactin 数目都高于菌

株 FZB42，同时 SK007 与 FZB42 中都未检测到基 

 

 
 

图 4  ANI (A)和 DDH (B)热图 
Figure 4  Heatmap analysis of ANI (A) and DDH (B) value 

注：不同颜色表示不同的 ANI 或 DDH 值；红色表示最高的 ANI 或 DDH 值；蓝色表示最低的 ANI 或 DDH 值. 
Note: The color represents the ANI or DDH value; The red indicates the highest ANI or DDH value; The blue indicates the least ANI or 
DDH value. 
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表 1  抗生基因比对表 
Table 1  The comparison table of antibiotic genes 
Number The locus tag of SK007 Functional genes Hit with Identity (%)

1 D2718_18190 fenA RBAM_018460 98 

2 D2718_18185 fenB RBAM_018450 98 

3 D2718_18180, D2718_18595 fenC RBAM_018440 97−98 

4 D2718_03715, D2718_18590 fenD RBAM_018430 98 

5 D2718_03720 fenE RBAM_018420 98 

6 D2718_07010 srfAA RBAM_003650 99 

7 D2718_17330, D2718_18600 srfAB RBAM_003660 98−99 

8 D2718_17335, D2718_18605 srfAC RBAM_003680 98−99 

9 D2718_17340 srfAD AJ575642 99 

10 D2718_04285 bacA RBAM_034930 99 

11 D2718_04280 bacB RBAM_034920 100 

12 D2718_04275 bacC RBAM_034910 99 

13 D2718_04270 bacD RBAM_034900 99 

14 D2718_04265 bacE RBAM_034890 100 

15 D2718_00005, D2718_00015, D2718_00020 PKS (Bacillaene) AJ634060 97−98 

16 D2718_00010 Hybrid NRPS/PKS (Bacillaene) RBAM_016980 98 

17 D2718_09560, D2718_09565, D2718_09570, D2718_09575, 
D2718_09580, D2718_09585, D2718_09590, D2718_09595 

PKS I (Macrolactin)  
AJ634061 

 
97−98 

18 D2718_05740, D2718_05745, D2718_05750, D2718_05755, 
D2718_16150, D2718_16155, D2718_16160, D2718_16165, 
D2718_16170 

PKS I (Difficidin)  
AJ634062 

 
98 

 

 
 

图 5  次生代谢产物基因簇对比图 
Figure 5  The comparison of secondary metabolite gene clusters  

注：每种颜色代表一种次生代谢产物基因簇. 
Note: Each color in the cluster represents a different class of secondary metabolite. 
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因簇羊毛硫肽类(Lantipeptide)。结合这 8 株菌的系

统发育关系分析，我们发现分类地位相近的菌株

其次生代谢产物基因簇分布也相近，并且这些菌

株都含有数目几乎一致的次生代谢产物基因簇：儿

茶酚型铁载体(Bacillibactin)、萜类(Terpene)和糖醛

酸磷壁酸(Teichuronic acid)。 

3  讨论与结论 

根据 16S rRNA 基因序列分析，初步鉴定分离

自土壤的 SK007 菌株为芽孢杆菌，但是由于 16S 

rRNA 基 因 难 以 区 分 亲 缘 关 系 接 近 的 菌 种 B. 

amyloliquefaciens 和 B. velezensis，本试验通过核心

基因组、ANI 和 DDH 等基因组的分析方法确定菌

株 SK007 与 B. velezensis FZB42 和 B. velezensis 

NRRL B-41580 属于同种，应归属于贝莱斯芽孢杆

菌(Bacillus velezensis)。 

在农业生产中，芽孢杆菌是一类重要的生防

菌，传统的试验分析和鉴定方法很难全面地分析芽

孢杆菌抗性物质，也不能充分挖掘其全部抗菌潜

力。生物信息学工具弥补了这些方面的不足，它可

以从基因组的角度出发深入认识生物体的性质和

功 能 ， 为 微 生 物 的 研 究 带 来 新 的 途 径 [ 2 2 ] 。

AntiSMASH 是预测多种次生代谢产物基因簇的在

线工具，能够较完整地预测细菌和真菌的次生代谢

产物基因簇，特别是生物抗生素的基因簇。本文运

用 AntiSMASH 对菌株 SK007 进行抗生素基因分

析，发现该菌株具有脂肽类和聚酮类抗生素基因

簇。其中，泛革素(Fengcin)是一种环状脂肽类化合

物，对植物病原真菌、细菌和线虫都有抗性[23]，其

合成基因有 fenA、fenB、fenC、fenD 和 fenE。表面

活性素(Surfactin)是一种表面活性剂，通过形成离子

通道破坏细胞膜结构导致内容物的释放，最终引起

细胞死亡，表面活性素合成基因有 srfAA、srfAB、

srfAC 和 srfAD。除了直接作用于植物病原菌外，表

面活性素可协同泛革素激发植物产生诱导系统抗

病性(Induced systemic resistance)，这种抗病性可有

效 降 低 植 物 地 上 部 分 病 害 的 发 生 ， 研 究 人 员 

将过表达泛革素和表面活性素的枯草芽孢杆菌接

种于菜豆和番茄，显著降低了菜豆和番茄叶子部位

灰 霉 病 的 发 作 [24] 。 芽 孢 杆 菌 中 还 有 杆 菌 溶 素

(Bacilysin)合成基因 bacABCDEF，杆菌溶素是一种

非核糖体合成二肽，其中 bacA 编码预苯酸脱水酶，

bacB 编码异构酶或鸟苷酰转移酶，bacC 编码氧化

还原酶或还原酶，bacD 则编码一种连接酶，bacE

编码大环内酯输出蛋白或透性酶[25]。有研究发现菌

株 B. velezensis FZB42 能够利用自身产生的杆菌溶

素有效地杀死铜绿微裹藻，抑藻率达 98.78%，因此

可以将其作为生防剂有效地控制藻华[26]。其次，

SK007 中还有聚酮类化合物合成基因，这类物质一

般是由细菌、真菌产生的天然化合物，该类化合物

由低级脂肪酸聚合而成，具有长碳链结构，包括

Bacillaene、Macrolactin 和 Difficidin 三类，对细菌

有强烈的抑制作用[19]。Bacillaene 是线性结构的六

烯大环内酯类化合物，主要抑制原核生物蛋白质的

合成[27]。Macrolactin 是一类 24 元大环内酯类化合

物，Macrolactin 家族成员众多，可抑制多种革兰氏

阳性致病菌[28]。Difficidin 是多烯类抗生素，具有磷

酸基团的高度不饱和大环内酯类物质，具有广泛的

抗细菌活性，可抑制蛋白质的合成，而且可能具有

破坏细胞膜的功能[29]，研究表明该抗生素能有效地

抑制水稻细菌性枯萎病和细菌性叶枯病的致病菌[30]。

另外，菌株 SK007 与多种芽孢杆菌模式菌株共有儿

茶酚型铁载体(Bacillibactin)、萜类(Terpene)和糖醛

酸磷壁酸(Teichuronic acid)基因簇，它们应为芽孢杆

菌属重要的次生代谢产物基因簇。已有大量 B. 

velezensis FZB42 在植物促生方面的研究，其促生作

用与其根系定殖能力密切相关[31-32]。我们推断菌株

SK007 也可在根系定殖，增强植物对病原微生物的

抵抗能力。本研究为菌株 SK007 在生物防治及大田

作物抗病和增产方面的应用提供了一定的理论依据。 
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