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摘   要：【背景】马铃薯晚疫病是一种由致病疫霉[Phytophthora infestans (Mont.) de Bary]引起

的毁灭性病害，当环境条件适宜时，残留在土壤中的病原菌会侵染马铃薯植株导致病害的发

生。【目的】明确健康马铃薯植株与发病植株的根际土壤细菌结构与多样性。【方法】采集马铃薯

晚疫病发病地的健康植株根际土壤(M2J)和发病植株根际土壤(M2G)，对土样中的细菌群落进行基

于 Illumina MiSeq 测序平台的宏基因组高通量测序分析。【结果】发病植株根际土壤细菌的优质序列

比健康植株少 3.31% (1 747 条)，OTU 少 24.58% (1 466 个)。在门水平上，健康植株和发病植株根际

土壤微生物组成相似，但相对丰度存在显著差异。其中发病后植株根际土壤菌群变形菌门

(Proteobacteria)相对丰度增加 17.70%，绿弯菌门(Chloroflexi)相对丰度增加了 1.58%，而酸杆菌门

(Acidobacteria)相对丰度降低了 6.13%，放线菌门(Actinobacteria)相对丰度降低了 4.28%，芽单胞菌

门(Gemmatimonadetes)相对丰度降低了 1.41%，疣微菌门(Verrucomicrobia)相对丰度降低了 3.11%。

在属水平上，发病植株根际的 Rhodanobacter 和鞘氨醇单孢菌属(Sphingomonas)相对丰度比健康

植株增加了 8.63%和 3.51%；而 Vicinamibacteraceae、norank_f__norank_o__Vicinamibacterales、
norank_f__Gemmatimonadaceae、Chujaibacter 和黄杆菌属(Flavobacterium)的相对丰度低于健康马

铃薯植株。【结论】感染马铃薯晚疫病后的植株根际土壤细菌结构和多样性显著低于健康植株，细
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菌菌落多样性降低，且部分优势细菌门、属类群占比发生改变。 

关键词：马铃薯；晚疫病；根际微生物；多样性  
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Abstract: [Background] Potato late blight is a devastating disease caused by Phytophthora infestans 
(Mont.) de Bary. When environmental conditions are suitable, the P. infestans remaining in the soil will 
infect potato plants and cause late blight. [Objective] To clarify the bacterial community structure and 
diversity of the rhizosphere soil of healthy and diseased potato plants. [Methods] The rhizosphere soil 
samples of healthy (M2J) and diseased (M2G) potato plants in a potato field with late blight occurrence 
were collected. The metagenomic high-throughput sequencing was performed on the Illumina MiSeq 
platform to analyze the bacterial communities in the soil samples. [Results] The soil samples of diseased 
plants had 1 747 fewer high-quality sequences and 1 466 fewer OTUs than those of healthy plants. At the 
phylum level, the microorganisms in the rhizosphere soil had similar community composition while 
different abundance between healthy plants and diseased plants. After the occurrence of late blight, the 
relative abundance of Proteobacteria and Chloroflexi in the rhizosphere soil increased by 17.70% and 
1.58%, respectively, while that of Acidobacteria, Actinobacteria, Gemmatimonadetes, and Verrucomicrobia 
decreased by 6.13%, 4.28%, 1.41%, and 3.11%, respectively. At the genus level, the relative abundance 
of Rhodanobacter and Sphingomonas in the rhizosphere of diseased plants increased by 8.63% and 
3.51% compared with healthy plants; while the Vicinamibacteraceae, norank_f__norank_o__ 
Vicinamibacterales, norank_f__Gemmatimonadaceae, Chujaibacter and Flavobacterium have lower 
species abundance than healthy plants. [Conclusion] The community structure and diversity of bacteria in 
the rhizosphere soil of plants infected with P. infestans were significantly lower than those of healthy plants, 
and the proportions of some dominant bacterial phyla and genera changed after disease occurrence. 
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马铃薯(Solanum tuberosum L.)分布于全球

158 个国家和地区，既是全球重要的粮食作物，

又是重要的经济作物[1]。由致病疫霉[Phytophthora 
infestans (Mont.) de Bary]引起的马铃薯晚疫病

是世界上危害最重的马铃薯病害之一，其病原

菌可危害马铃薯茎秆、叶和块茎，导致减产甚

至绝产。该病的最大特点是病原菌的卵孢子

(oospore)抗逆性强，能够生存在薯块、残枝及
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土壤中，带病薯块及土壤中的病菌是下一年初

侵染源的主要来源之一，特别是南方冬作区残

留在土壤的病菌是病害发生的最重要源头，晚

疫病已成为南方冬作区生产中最主要的病害之

一，严重影响马铃薯的产量和品质。 
根际微生物群在植物营养和植物健康中起

着重要的作用，其变化会影响植物生长和健康，

植物病害的发生与土壤系统中的微生物菌群及

多样性的变化具有一定的相关性[2-4]。当土壤生

态系统中有害菌数量增加且有益菌数量降低

时，植物病害发生率随之增加，当有益菌增加且

多样性复杂时，植物病害的发生随之减低。细菌

在土壤中含量最为丰富，分布最为广泛，在植物

生长过程中，细菌利用根际分泌物作为营养物

质与植物相互作用从而影响植物的生长[5]，如

土壤中欧文氏菌在植物根部生长并从植物根部

获取养分而导致植物发病[6]，而有些细菌可以

通过分泌的有益物质或控制植物病原体的作用

维持植物的健康生长，研究发现一些细菌菌株

的抑制作用显著优于真菌和放线菌。研究表明

从土壤中分离大量的马铃薯晚疫病拮抗菌如粘

细菌菌株(B25-I-3、X6-II-1)、芽孢杆菌、假单

胞杆菌等均能产生抗卵菌特性的活性成分，对

马铃薯晚疫病和软腐病具有一定防治效果[7-11]。

以上研究明确了从土壤中分离的细菌拮抗菌对

晚疫病具有很好的抑制作用，但对于根际微生

物群落组成和晚疫病之间关系的研究较少，因

此，研究马铃薯晚疫病菌株根际土壤细菌群落

结构和多样性有助于揭示晚疫病对土壤微生物

群落的影响规律，为筛选马铃薯晚疫病的生防

细菌提供理论参考。 
福建省是我国最早种植马铃薯的省份之

一，属于我国南方冬作区，春季、秋季和冬季

均可种植，其中主要以冬种为主，占福建省种

植面积的 85%以上，冬种主要分布于东南沿海

的平原一带，以沙土和砂壤土为主，主要采用

水旱轮作的耕作制度[12]。由于冬种马铃薯生长

期后期处于初春，随着气温的升高，降雨量增

加，田间湿度大，病虫害寄主复杂，适宜各种

病害的发生特别是马铃薯晚疫病的发生，晚疫

病已成为福建省最重要的病害之一[13]。霞浦县

位于福建省北部沿海，是福建省冬种马铃薯的

主要产区之一，在整个生长季节中晚疫病是第

一大病害，田间防治主要采用化学药剂防治为

主，但在多雨的年份防治难度极大，给马铃薯

生产带来严重危害。高通量测序方法为研究根际

微生物组提供了最新研究手段，通过高通量测序

产生高覆盖深度的 rDNA ITS 基因和 16S rRNA
基因的测序数据，分析和研究微生物群落的复杂

性和多样性，对探索影响植物微生物组组成变化

的因素提供了有力的证据[14-17]。有关马铃薯根际

土壤微生物多样性已有报道[18-20]，但福建省沙地

马铃薯土壤根际微生物特别是病害发生后土壤

微生物结构多样性未见报道。本研究选择福建省

北部砂壤土为代表的冬种马铃薯，以感染马铃薯

晚疫病和健康植株的根际土壤细菌群落为研究

对象，采用高通量测序方法测定其根际土壤中细

菌多样性的差异，以期了解马铃薯感染晚疫病后

根际土壤微生物结构和多样性的变化情况。 

1  材料与方法 
1.1  样品采集 

2020 年 4 月 2 日采自福建省宁德市霞浦县沙

江镇屏南村试验基地(26°48′01″N，119°59′19″E，

海拔 50 m)，该地块土壤为砂壤土，有机质含量

为 12.4 g/kg，N 含量为 72.3 mg/kg，P 含量为

87.3 mg/kg，K 含量为 156.0 mg/kg，pH 值为 4.7，
前茬作物为水稻。选取晚疫病发病的马铃薯(品
种“闽薯 2 号”，生育期薯块膨大期，晚疫病发

生为初期)田块，随机选取 3 株晚疫病发病严重
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的马铃薯植株，收集马铃薯须根 2 mm 范围的

根际土壤样品，编号为 M2GA、M2GB和 M2GC。

随机选取 3 株健康马铃薯植株采集根际土壤，

编号为 M2JA、M2JB 和 M2JC。土壤样品分装

于灭菌的 15 mL 离心管内于约 0 °C 下低温保

存，约 5 h 后运抵实验室，进行液氮处理，−80 °C
保存。所有样品置于低温保藏箱。 

1.2  微生物菌落 DNA 提取、扩增 
微生物群落总 DNA 抽提根据土壤 DNA 提

取试剂盒(E.Z.N.A.® Soil DNA Kit，Omega 公司)
说明书进行，使用 1%的琼脂糖凝胶电泳检测提

取 DNA 的质量、DNA 浓度和纯度，A260/A280

值要求在 1.8−2.0 之间。 
以提取的土壤样品 DNA 为模板，使用细菌

16S rRNA 基因引物 338F (5′-ACTCCTACGGG 
AGGCAGCAG-3′)和 806R (5′-GGACTACHVG 
GGTWTCTAAT-3′)扩增其 V3–V4 可变区，PCR
反应条件：95 °C 3 min；95 °C 30 s，55 °C     
30 s，72 °C 30 s，27 个循环；72 °C 10 min；4 °C
保存。PCR 反应体系：5×TransStart FastPfu 缓

冲液 4 μL，dNTPs (2.5 mol/L) 2 μL，上、下游

引物(5 μmol/L)各 0.8 μL，TransStart FastPfu 
DNA 聚合酶(1.25 U/μL) 0.4 μL，模板 DNA 10 ng，
补足至 20 μL。 

1.3  16S rRNA 基因文库构建及高通量测序 
将同一样本的 PCR 产物混合后使用 2%琼

脂糖凝胶回收 PCR 产物，利用凝胶回收试剂盒

(AxyPrep DNA Gel Extraction Kit，Axygen 公司)
进行产物回收和纯化，并用荧光核酸测定仪定

量检测回收产物。使用 DNA 建库试剂盒(Rapid 
DNA-Seq Kit，NEXTFLEX 公司)进行建库。利

用 Illumina 公司的 MiSeq PE300 平台进行测序

(上海美吉生物医药科技有限公司)。 

1.4  测序数据处理与分析 
数据质量过滤采用 Trimmomatic 和 FLASH

软件。平均质量分数低于 20 的低质量序列被过

滤掉。任何与引物或条形码的不匹配、长度超

过 8 个碱基的均聚物或包含的嵌合体都被排除

在外。序列以 97%的相似性阈值(对应于属级

分辨率)被分到操作分类单元(OTU)中。最终得

到具有代表性的 OTU。利用 RDP classifier 
(http://rdp.cme.msu.edu/)对每条序列进行物种

分类注释，比对 Silva 数据库(SSU123)，置信

度阈值设置为 70%。分析马铃薯晚疫病对马铃

薯植株根际土壤细菌群落结构和多样性的影

响。该分析在上海美吉生物医药科技有限公司

I-Sanger 生信云网站平台 (http://www.i-sanger. 
com/project/index.html)完成。 

2  结果与分析 
2.1  16S rRNA 基因序列测序质量评估分析 

基于对未培养细菌的 16S rRNA 基因序

列相似性大于 97%定义为一个 OTU，分析测

序深度是否包括样品中多数细菌的物种。根据   
图 1 所示的稀释曲线(dilution curve)分析显

示，本研究 2 组 6 个样品抽取序列条数达到 
 

 
 
图 1  2 组样品的稀释曲线 
Figure 1  Dilution curves of two groups of samples.  
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16 000 条以上时曲线趋于平缓，测序结果反映

了样品中 95%以上的细菌种类，满足样品间细

菌群落结构和多样性分析的要求。原始序列经

优化处理后，健康植株根际土壤样品总序列数

和总碱基数均显著高于感染晚疫病样品，序列

平均长度均为 417 bp (表 1)。 

2.2  土壤微生物细菌群落及多样性分析 
在 97%相似性水平对样品序列进行 OTU

聚类，发病植株的样品共鉴定得出细菌分属于

33 门 86 纲 211 目 352 科 672 属 1 420 种 4 498 个

OTU；健康植株样品共鉴定得出细菌 36 门  
106 纲 256 目 417 科 764 属 1 692 种 5 964 个

OTU (表 2)，健康植株独有的 OTU 比发病植株

多 1 466 个。健康植株根际土壤细菌的丰富度

Chao1 指数和多样性 Shannon 指数均显著高于

发病植株根际土壤(表 3)，表明发病植株根际

土壤中细菌丰富度和多样性均显著低于健康

植株。 

2.3  发病与健康植株根际土壤细菌门分类

水平组成 
在 OTU 和属水平，发病植株与健康植株的

根际土壤微生物的细菌菌落和种类比较接近， 
2 组样品独有的 OTU 和属种类低于共有的种类，

健康植株根际土壤微生物独有微生物种类显著

高于发病植株(图 2)。从微生物门分类水平组成

(图 3)看，发病植株和健康植株根际土壤中分离

出的优势细菌门有 12 个，占比分别为：变形菌

门(Proteobacteria) 50.01%和 32.31%，均为主要

类群，拟杆菌门(Bacteroidetes) 4.48%和 13.78%，

酸杆菌门(Acidobacteria) 7.40%和 13.53%，放 
 
表 1  测序样本序列质控 
Table 1  Sequencing sample sequence quality control 
样本 
Sample 

总序列数 
Total sequence number 

总碱基数 
Total base number 

序列平均长度 
Mean length (bp) 

最短序列长度 
Minimum length (bp) 

最长序列长度 
Max length (bp) 

M2G 51 104 21 322 158 417 202 441 
M2J 52 851 22 131 626 417 258 441 

 
表 2  发病与健康植株细菌群落不同分类水平数量 
Table 2  The total amount of bacterial communities of infected potato late blight and healthy potato at 
different taxonomic levels 
样品 Sample 界 Kingdom 门 Phylum 纲 Class 目 Order 科 Family 属 Genus 种 Species 操作分类单元 OTU 
M2G 1 33 86 211 352 672 1 420 4 498 
M2J 1 36 106 256 417 764 1 692 5 964 
Total 1 38 109 265 440 841 1 877 6 714 

 
表 3  发病植株和健康植株根际土壤细菌多样性指数 
Table 3  Diversity index of bacteria in rhizosphere soils of infected potato late blight and healthy potato 
样品 
Sample 

Chao1 指数 
Chao1 index 

香农指数 
Shannon index 

辛普森指数 
Simpson index 

ACE 指数 
ACE index 

覆盖度指数 
Coverage index 

M2G 3 468.8±216.57b 6.167±0.154b 0.011±0.002b 4 241±240b 0.90±0.003b 
M2J 5 089.6±423.99a 7.071±0.044a 0.002±0.000a 6 324±723a 0.93±0.003a 
注：数据为平均值±标准差；不同小写字母表示处理间差异显著(P<0.05) 
Note: Data in the table are mean±SD values; Different lowercase letters mean significant difference between treatments at 
P<0.05 level. 



 
1022 微生物学通报 Microbiol. China 

Tel: 010-64807511; E-mail: tongbao@im.ac.cn; http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

 
 
图 2  发病和健康植株根际土壤细菌 OTU 和属的韦恩图 
Figure 2  Venn diagram of bacteria in rhizosphere soils of infected potato late blight and healthy potato at 
OTUs and genus level. 

 

 
 
图 3  发病植株和健康植株根际土壤细菌门分类水平组成 
Figure 3  Bacterial community composition in rhizosphere soil of infected potato late blight and healthy 
potato at the phylum level. 
 
线菌门(Actinobacteria) 7.85%和 12.13%，绿

弯菌门(Chloroflexi) 5.81%和 4.23%，芽单胞

菌门(Gemmatimonadetes) 3.67%和 5.08%，疣

微菌门 (Verrucomicrobia) 2.17%和 5.28%，

Patescibacteria 3.47%和 2.45%，厚壁菌门

(Firmicutes) 1.20% 和 1.72% ， 黏 细 菌 门

(Myxococcota) 0.99% 和 1.82%， 蓝 细 菌 门

(Cyanobacteria) 1.69 和 0.84%， 匿 杆 菌 门

(Latescibacteria) 0.23%和 1.02%。由上述分析结

果可知，马铃薯感染晚疫病后，其根际土壤细

菌 占 比 降 低 的 优 势 门 类 主 要 有 酸 杆 菌 门

(Acidobacteria)、放线菌门(Actinobacteria)、疣

微 菌 门 (Verrucomicrobia) 、 厚 壁 菌 门

(Firmicutes)、黏细菌门(Myxococcota)和匿杆菌

门(Latescibacteria)。相对丰富度增加的优势菌

门主要有变形杆菌门(Proteobacteria)、拟杆菌

门 (Bacteroidetes) 、 绿 弯 菌 门 (Chloroflexi) 、
Patescibacteria、蓝细菌门(Cyanobacteria)。马
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铃薯晚疫病病菌侵染植株后导致其根际土壤中

优势细菌门发生变化。 

2.4  基于门分类水平的土壤细菌数量差异

性比较 
发病和健康样品 t-test 分析结果显示(图 4)，

健康植株的酸杆菌门(Acidobacteria)、放线菌门

(Actinobacteria)、疣微菌门 (Verrucomicrobia)、
Patescibacteria、黏细菌门(Myxococcota)、厚壁

菌门(Firmicutes)、匿杆菌门(Latescibacteria)显

著高于发病植株。然而变形菌门(Proteobacteria)

显著低于发病植株。 

2.5  发病与健康植株根际土壤细菌属分类

水平组成 
在属分类水平发现，发病植株和健康植株

根际土壤中的优势菌群有(图 5)：Rhodanobacter 
(11.56%、2.93%)、鞘氨醇单孢菌属(Sphingomonas) 

(6.83% 、 3.32%) 、 norank_f__Chitinophagaceae 
(2.75%、2.24%)、马赛菌属(Massilia) (3.17% 、

1.69%)，norank_f__Vicinamibacteraceae (1.40%、

3.04%)、norank_f__norank_o__Vicinamibacterales 
(1.32%、2.81%)、norank_f__Gemmatimonadaceae 
(1.57% 、 2.47%) 、 Chujaibacter 、 黄 杆 菌 属

(Flavobacterium) (1.70%、2.01%)、Luteimonas 
(2.20%、0.66%)。从发病植株根际土壤中优势

细菌属的占比可知(图 5)，发病植株根际土壤优

势菌属 norank_f__Vicinamibacteraceae、norank_ 
f__norank_o__Vicinamibacterales 、 norank_f__ 
Gemmatimonadaceae、Chujaibacter、黄杆菌属

(Flavobacterium) 较 健 康 植 株 减 少 ， 而

Rhodanobacter、鞘脂单孢菌属(Sphingomonas)、
Chitinophagaceae、马赛菌属(Massilia)、Luteimonas
菌属相应增加。发病植株根际土壤中优势细菌 

 

 
 

图 4  样品间细菌数量差异 t-test 比较(门水平)   数值前不同符号表示处理间差异显著(*：P<0.05，**：
P<0.01) 
Figure 4  t-test comparison of differences in the number of bacteria between samples (phylum level). Data 
different symbol mean significant difference between treatments at P<0.05 and P<0.01 level. 
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图 5  发病和健康植株根际土壤细菌属分类水平组成 
Figure 5  Bacterial community structure in rhizosphere soil of infected and healthy potato at the genus level. 
 
在属分类水平上表现出与门分类水平相同的变

化趋势。由此推测，马铃薯根际土壤中优势细

菌群落结构变化可能是由于感染马铃薯晚疫病

后造成的。 

2.6  基于属分类水平的土壤细菌数量差异

性比较 
发病和健康样品 t-test 分析结果显示(图 6)，

健康植株的根际土壤中的菌属 norank_f__ 
Vicinamibacteraceae 、 norank_f__norank_o__ 
Vicinamibacterales、norank_f__Gemmatimonadaceae
显著高于发病植株，而 Rhodanobacter、马赛菌

属(Massilia)和 Luteimonas 菌属显著低于发病植

株，发病植株的Rhodanobacter 是健康植株的 3 倍，

Rhodanobacter 为反硝化菌，其含量迅速升高可

能和植株遭受病菌的侵染以适应新的环境变

化，对减轻自身的损伤有一定的作用。 

2.7  PCoA 分析 
主坐标分析(PCoA)表明(图 7)：发病和健康

马铃薯植株根际土壤比较，细菌群落具有很好

的相似性，并且发病和健康马铃薯植株的根际

土壤细菌群落产生明显分离。由 PCoA 可知第

一主成分的贡献率为 61.20%，第二主成分的贡

献率为 12.68%，发病植株根际土壤和健康植株

根际土壤微生物菌群组成存在差异。 

3  讨论与结论 

利用高通量测序技术研究植物健康植株和

发病植株的土壤微生物多样性已有很多报道，

杨尚东等研究了甘蔗宿根矮化病感病与非感病

株根际土壤生物学性状及细菌群落结构特征，

感病植株根际微环境中指示土壤肥力的生物学

指标显著降低，细菌丰富度和多样性显著下降，

部分优势细菌门属占比发生剧变可能是导致甘

蔗宿根矮化病(ratoon stunting disease，RSD)发

生的重要原因[18]。杨尚东等研究番茄青枯病非

感病植株与感病植株根际微生物多样性发现，

感病植物根际土壤细菌多样性低于健康植株，

得出番茄青枯病病害的发生可能与作物根际土

壤细菌多样性下降密切相关 [19]。本研究通过

Illumina MiSeq 测序平台对马铃薯晚疫病发病

植株和健康植株根际土壤进行宏基因组测序， 
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图 6  样品间细菌数量差异 t-test 比较(属水平)   数值前不同符号表示处理间差异显著(*：P<0.05，**：
P<0.01) 
Figure 6  t-test comparison of differences in the number of bacteria between samples (genus level). Data 
different symbol mean significant difference between treatments at P<0.05 and P<0.01 level. 

 

 
 
图 7  不同样品 OTU 水平主坐标分析 
Figure 7  PCoA analysis diagram of different 
samples (OTU level). 

获得了高质量序列片段数目，获得的健康植株

的序列片段数目显著高于发病植株。发病样品

和健康样品的 16S rRNA 基因 V3–V4 可变区进

行 PCR 扩增与实际长度吻合(表 1)。测序共获

得 6 714 个 OTU，其中，健康植株根际细菌检

测到 5 964 个 OTU，发病植株检测到 4 498 个

OTU；健康植株根际细菌特有的 OTU 占其总数

的 37.15%，发病植株特有 OTU 数目占其总数

的 16.67%。Chao1 指数、Shannon 指数、ACE
指数和 Coverage 指数等 4 个指标均表明马铃薯

健康植株根际土壤中的细菌多样性显著高于发

病植株(表 2、表 3)，说明感染晚疫病后导致了

植株根际土壤微生物多样性变化，而最终导致
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植株病级加重，随着病害的蔓延，使整个田块

的土壤细菌多样性下降。 
在门水平上，研究表明在所有微生物菌种中

变形菌门(Proteobacteria)、酸杆菌门(Acidobacteria)、
放线菌门(Actinobacteria)、拟杆菌门(Bacteroidetes)
和芽单胞菌门(Gemmatimonadetes)等为优势菌

群[20]，Proteobacteria 是所有菌群中最为丰富的

菌门，对土壤中的有机质、氮、磷、硫的循环都

有显著的促进作用，但其包含大量的病原菌，病

原菌侵染植物后使其相对丰富度急剧增加[21]。

在本研究中发现发病植株与健康植株根际土壤

中优势菌门主要为 Proteobacteria、Bacteroidetes、
Acidobacteria、Actinobacteria、Chloroflexi 和

Gemmatimonadetes，但发病植株的 Proteobacteria
相对丰度增加，并且和健康植株有极显著差异，

其他优势菌门同样发生变化。Acidobacteria 是新

划分出的具有降解特征的细菌类群，广泛存在于

自然界各个环境中，占土壤细菌群的 5%–46%，

在有些植物根系和土壤环境中比例仅次于

Proteobacteria[22-23]，Actinobacteria 中包含许多

可产抗生素、酶和有机酸等的细菌，其含量的

高低可作为土壤健康状况的评价指标。本研究

中 Acidobacteria 在发病植株中的相对丰度急剧

降低，这可能是由于植株感染病菌后，有益菌

降低，有害菌增加的原因。但是，由于本研究

中未设置不同发病程度样品的处理，无法比较

不同发病程度植株根际土壤细菌丰度和多样性

的变化，只通过测序比较了发病和健康植株根

际土壤微生物(Proteobacteria、Actinobacteria、
Acidobacteria 和 Gemmatimonadetes)的变化情

况，虽得出了发病植株和健康植株的优势菌门

前后的变化，但是究竟是哪种优势菌门在发病

植株的根际土壤细菌多样性中起决定作用还无

法确定，因此还有待进一步研究不同发病程度

植株根际土壤微生物多样性，以明确在晚疫病

侵染马铃薯植株过程中根际土壤微生物的变化

情况。 
在属水平上，本研究发现马铃薯发病植株和

健康植株根际土壤细菌群落中，Rhodanobacter、
马赛菌属 (Massilia)、Luteimonas、 norank_f__ 
Vicinamibacteraceae 、 norank_f__norank_o__ 
Vicinamibacterales、norank_f__Gemmatimonadaceae
存在显著差异。其中发病植株的 Rhodanobacter
丰度急剧增加，是健康植株的 3 倍多，

Rhodanobacter 具有反硝化和生物修复的功

能，其含量急剧变化与外界环境呈显著相关

性。Prakash 等研究发现强压的土壤中(重金

属、高盐、贫瘠) Rhodanobacter 相对丰度高

于正常土壤 [24]。Hemme 等研究了外界环境因

子胁迫后导致产黄杆菌菌株占优势[25]。纪梦梦

等 研 究 发 现 过 量 施 肥 后 土 壤 中 富 集 了

Rhodanobacter[26]。本研究同样也说明了马铃薯

植株受到病害的胁迫，发病植株的 Rhodanobacter
丰度显著提高，由于取样时植物处于发病初

期，可能是植物为了适应环境的变化其丰度急

剧增加，但是随着病级的增加，后续的变化情

况还需进一步研究。Sphingomonas 是清理土壤

中有毒物质最有效的微生物类群之一，由于其携

带了能降解苯系及杂环物质的基因，能够有效抵

御外界环境的变化，比如抗病性和抗逆性增强 
等[27-28]。在本研究中发现发病植株和健康植株根

际细菌 Sphingomonas 发生相对变化，发病植株

的丰度高于健康植株，但未达到显著差异，这

可能与植株的发病时间和程度有一定的相关

性，随着发病程度的增加，有害菌增加，植物

为了清除有害菌，提高抗病性，Sphingomonas
是否随着病程的增加而增加有待在以后实验中

进一步研究。 
研究表明，当植物受到病害侵染时，植物

根际土壤微生物(真菌、细菌和放线菌)多样性指
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数均降低，真菌、细菌和放线菌菌落的变化均

和环境变化有关(逆境胁迫、病害侵染)，其中

以细菌多样性变化最为丰富[29-31]。马铃薯晚疫

病是由致病疫霉菌引起的卵菌性病害，卵菌均

有真菌的一些特性，但又区别于真菌，因此，

晚疫病侵染马铃薯植株时，其根际土壤真菌多

样性应发生相应变化。研究发现，真菌、细菌

和放线菌均对马铃薯致病疫霉具有拮抗能力，

其中以细菌种类最多，真菌多样性指数低于细

菌多样性指数[30-31]。本研究对马铃薯感染晚疫

病病菌后其根际土壤细菌多样性进行了分析，

发现发病植株的细菌多样性显著低于健康植

株，说明细菌多样性的变化和病害发生有一定

的相关性。 
综上所述，马铃薯感染晚疫病后其根际土

壤细菌菌群结构和多样性发生了改变，发病后

植株的根际土壤菌群结构和多样性低于健康植

株，根际土壤微生物生态平衡被破坏，导致病

害加剧，其结果有助于了解感染晚疫病后马铃

薯植株根际土壤细菌的群落结构及多样性的变

化情况，可为进一步研究马铃薯晚疫病的防治

奠定基础。今后需要继续就发病前、中、后期

马铃薯根际土壤细菌群落结构的变化及土壤环

境因子对此的影响等开展进一步研究。 
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