
微生物学通报 Apr. 20, 2025, 52(4): 1551-1571 
Microbiology China CSTR: 32113.14.j.MC.240607 
tongbao@im.ac.cn DOI: 10.13344/j.microbiol.china.240607 
http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn Copyright ©2025 Microbiology China All Rights Reserved 

                           

资助项目：黑龙江省重点研发计划(GA23B018)；黑龙江省高校基本科研业务费(145209808) 
This work was supported by the Key Research and Development Program of Heilongjiang Province (GA23B018) and the 
Basic Scientific Research Funds for Universities in Heilongjiang Province (145209808). 
*Corresponding author. E-mail: xwh800206@163.com 
Received: 2024-07-21; Accepted: 2024-08-30; Published online: 2024-10-08 

研究报告 

防治西瓜枯萎病合成菌群的简化 

郑子薇，慕雪男，张越，王志刚，徐伟慧* 

1 齐齐哈尔大学 生命科学与农林学院，黑龙江 齐齐哈尔 161006 
2 黑龙江省农业微生物制剂产业化技术创新中心，黑龙江 齐齐哈尔 161006 
3 黑龙江省农用生物制剂产业化协同创新中心，黑龙江 齐齐哈尔 161006 
 

郑子薇, 慕雪男, 张越, 王志刚, 徐伟慧. 防治西瓜枯萎病合成菌群的简化[J]. 微生物学通报, 2025, 52(4): 1551-1571. 
ZHENG Ziwei, MU Xuenan, ZHANG Yue, WANG Zhigang, XU Weihui. A simplified synthetic community for controlling 
Fusarium wilt in watermelon[J]. Microbiology China, 2025, 52(4): 1551-1571. 

摘  要：【背景】西瓜枯萎病是由西瓜专化型尖孢镰刀菌(Fusarium oxysporum f. sp. niveum, Fon)引
起的一种严重土传病害，在世界范围内给西瓜的品质和产量造成严重损失。【目的】确定简单的合

成细菌群落是否具有与复杂的合成细菌群落相似的作用，基于植物和病原菌的选择，简化防治西

瓜枯萎病合成菌群。【方法】采用 16S rRNA 基因测序和实时荧光定量 PCR 技术，分析施用 SynCom 
Q 对西瓜根和根际的细菌群落及病原菌丰度的影响；基于 16S rRNA 基因测序结果明确在根和根际

上定殖的细菌成员，并构建简化的菌群 SynCom R；分别利用盆栽试验和拮抗试验检测 SynCom R
对西瓜枯萎病的防治效果和 Fon 的拮抗活性；采用平板定性试验评估 SynCom R 中 4 个细菌的生

理生化特性；利用交叉喂养试验测定 SynCom R 中 4 个细菌对彼此生长的影响。【结果】SynCom 
Q 处理改变了西瓜根和根际细菌的群落结构，金黄杆菌属(Chryseobacterium)、鞘氨醇单胞菌属

(Sphingomonas)、根瘤菌属(Rhizobium)等在西瓜根和根际富集；提高了根和根际细菌丰度，降低了

根际 Fon 丰度；经过植物和病原菌的联合筛选，确定了路氏肠杆菌(Enterobacter ludwigii) LSQ1、
皮氏不动杆菌(Acinetobacter pittii) LSQ3、贝莱斯芽孢杆菌(Bacillus velezensis) LSQ19 和贝莱斯芽

孢杆菌(Bacillus velezensis) WB 能在西瓜根和根际定殖，并获得了 E. ludwigii LSQ1、A. pittii LSQ3、
B. velezensis LSQ19 和 B. velezensis WB 这 4 个细菌组成的菌群(SynCom R)。相较于单菌和 SynCom 
Q，SynCom R 能有效抑制 Fon 的生长；盆栽试验表明，SynCom R 能降低西瓜枯萎病的发病率，

控病效果要显著高于其他菌群；E. ludwigii LSQ1、A. pittii LSQ3、B. velezensis LSQ19 和 B. velezensis WB
具有产部分胞外酶和其他生理功能的特性；交叉喂养试验表明，B. velezensis LSQ19 和 B. velezensis WB
的代谢物能促进彼此的生长，其他菌间无显著的抑制或促进作用。【结论】SynCom R 能有效控制西
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瓜枯萎病，具有很好的应用前景。 
关键词：菌群简化；西瓜枯萎病；生物防治；抑菌活性 
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Abstract: [Background] Fusarium wilt in watermelon, a serious soil-borne disease caused by 
Fusarium oxysporum f. sp. niveum (Fon), reduces watermelon quality and yield worldwide. 
[Objective] To determine whether a simple synthetic bacterial community has similar effects as 
a complex synthetic bacterial community, we assembled a simplified synthetic bacterial 
community for controlling Fusarium wilt in watermelon based on the screening of strains with 
the plant and pathogen. [Methods] The 16S rRNA gene sequencing and real time fluorescence 
quantitative PCR were employed to analyze the effects of SynCom Q on the abundance of 
bacteria and Fon in watermelon roots and rhizosphere. Based on the results of 16S rRNA gene 
sequencing, the bacteria colonizing the roots and rhizosphere were identified, and a simplified 
synthetic community SynCom R was constructed. Pot experiments and antagonistic experiments 
were carried out to evaluate the control effect of SynCom R on Fusarium wilt in watermelon and 
the antagonistic activity of SynCom R against Fon, respectively. The physiological and 
biochemical characteristics of four bacterial species in SynCom R were evaluated by plate 
qualitative tests. The cross-feeding assay was employed to examine the effects of the four 
bacterial species in SynCom R on the growth of each other. [Results] The application of 
SynCom Q altered the structures of bacterial communities in watermelon roots and rhizosphere, 
and Chryseobacterium, Sphingomonas, and Rhizobium were enriched in watermelon roots and 
rhizosphere. SynCom Q increased the abundance of bacteria in the roots and rhizosphere and 
decreased the abundance of Fon in the rhizosphere. The joint screening with the plant and 
pathogen showed that Enterobacter ludwigii LSQ1, Acinetobacter pittii LSQ3, Bacillus 
velezensis LSQ19, and Bacillus velezensis WB could colonize the roots and rhizosphere of 
watermelon, and thus SynCom R consisting of E. ludwigii LSQ1, A. pittii LSQ3, B. velezensis 
LSQ19, and B. velezensis WB was assembled. Compared with single bacterial species and 
SynCom Q, SynCom R inhibited the growth of Fon. Pot experiments showed that SynCom R 
decreased the incidence of watermelon Fusarium wilt, with higher disease control effect higher 
than other bacterial communities. E. ludwigii LSQ1, A. pittii LSQ3, B. velezensis LSQ19, and    
B. velezensis WB were capable of producing extracellular enzymes and had other physiological 
functions. The cross-feeding assay showed that the metabolites of B. velezensis LSQ19 and   
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B. velezensis WB promoted the growth of each other, while there was no significant inhibitory 
or promoting effect between other bacteria. [Conclusion] SynCom R can effectively control 
Fusarium wilt in watermelon and demonstrates a broad application prospect. 
Keywords: community simplification; Fusarium wilt in watermelon; biocontrol; antifungal 
activity 
 
 

西瓜专化型尖孢镰刀菌(Fusarium oxysporum 
f. sp. niveum, Fon)是西瓜枯萎病的致病菌，其

通过根部伤口或根毛顶部的细胞间隙侵入植

株，产生破坏细胞和阻塞维管束的毒素，从而

影响水分运输并导致植株萎蔫和死亡[1]。在严

重感染的情况下，导致西瓜产量损失高达

100%。化学防治是目前最经济有效的防治方

法，但其带来了环境污染、土壤微生物多样性

破坏、病原菌产生抗药性等一系列问题[2]。近

年来，挖掘利用有益的微生物资源，并应用到

植物病害的防治中，已成为广大学者关注和研

究的热点[3]。 
生物防治剂可通过抑制植物病原菌的生

长，也可通过改变根际土壤微生物群落结构阻

止病原菌的入侵，从而保护植物的健康生长[4-5]。

枯草芽孢杆菌 (Bacillus subtilis)、荧光假单

胞菌(Pseudomonas fluorescens)、多黏类芽孢

杆菌 (Paenibacillus polymyxa)、绿针假单胞

菌(Pseudomonas chlororaphis)、解淀粉芽孢杆

菌 (B. amyloliquefaciens) 、 贝 莱 斯 芽 孢 杆 菌     
(B. velezensis) 、 棘 孢 木 霉 菌 (Trichoderma 
asperellum)等生防治剂已用于西瓜枯萎病的

防治[6-7]。 
由于植物根际存在大量且复杂的微生物群

落，单一的功能菌株无法有效地在根际定殖和

生长，从而限制其生防功能的发挥，造成田间

生防效果不稳定[8]。近年来，多组学测序技术

揭示了根际多种有益微生物通过复杂的合作关

系共同保护植物免受病原菌感染 [9-10]。合成菌

群(synthetic microbial community)是基于生态

学和合成生物学的基本理论，人为地将 2 个或

多个已知分类地位、功能特性等明确的不同微

生物在特定条件下以确定的比例进行混合，进

而获得效率高、功能强、可控性好、易保存且

便于应用的有机群体[8]。合成菌群被认为是了

解微生物与植物相互作用的有效手段，一些研

究也为构建合成菌群提供了指导[11]。然而，构

建简化且稳定的合成菌群却很少被考虑[12-14]。

由确定的微生物组成员构建的合成菌群，可以

行使对植物的有益功能[15]，但并非所有成员都

能以稳定的方式在根和根际定殖[16]，也可能包

括不发挥重要作用的可有可无或冗余的成员[17]。

因此，确定引入的合成菌群中哪些成员能够在

细菌、植物和病原菌之间的相互作用中存活并

有效定殖在植物根际或根内，对于组装具有抗

病潜力的合成菌群至关重要[14]。 
本课题组前期利用培养组学并结合宏基因

组学构建了由 6 个细菌组成的 SynCom Q，其

能有效降低西瓜枯萎病的发病率[18]。本研究分

析其对西瓜植株根际和根内细菌群落的影响，基

于 16S rRNA 基因测序和发病率的评估进行

SynCom Q 的简化，并初步探讨简化菌群成员间

的互作，以期为防治西瓜枯萎病合成菌群的功

能发挥及应用提供理论依据和技术支撑。 

1  材料与方法 
1.1  样品 

供试土壤：2023 年 9 月份种植西瓜所用土壤

采自种植过玉米的大田土壤，其理化性质如下：

pH 5.8，电导率 202.0 μs/cm，有机质 35.9 g/kg，
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总氮 3.6 g/kg，有效磷 2.0 mg/kg，速效钾  
213.0 mg/kg。2024 年 3 月份种植西瓜土壤(砂壤土)
的理化性质如下：pH 7.2、电导率110.8 μs/cm、有

机质17.2 g/kg、总氮1.1 g/kg、有效磷 19.1 mg/kg、
速效钾 80.0 mg/kg。 

路氏肠杆菌(Enterobacter ludwigii) LSQ1、
皮氏不动杆菌(Acinetobacter pittii) LSQ3、噬几

丁 质 菌 (Chitinophaga sp.) LSQ14 、 农 杆 菌

(Agrobacterium sp.) LSQ16、贝莱斯芽孢杆菌

(Bacillus velezensis) LSQ19 分离于健康西瓜的

根上[18]，贝莱斯芽孢杆菌(B. velezensis) WB 分

离于枯萎病地块的健康植株[6]，西瓜枯萎病菌

(Fusarium oxysporum f. sp. niveum, Fon)分离于患

病的西瓜植株，由齐齐哈尔大学微生物生态实

验室提供。 
供试西瓜品种：‘超级绿宝’，齐齐哈尔市

国抗种业有限公司。 

1.2  培养基 
病原真菌培养采用马铃薯葡萄糖琼脂

(potato dextrose agar, PDA)培养基和马铃薯葡

萄糖肉汤(potato dextrose broth, PDB)培养基，细

菌培养采用胰蛋白胨大豆肉汤 (tryptone soya 
broth, TSB)培养基。以上培养基参照张龄尹等[19]

的方法配制。TSB 半固体琼脂培养基是在上述

胰蛋白胨大豆肉汤培养基中，添加 1%的琼脂配

制而成。采用 Alexandrov[20]、阿须贝[21]和无机

磷培养基 [22]观察细菌解钾、固氮和解磷的能

力。采用脱脂奶粉[23]、可溶性淀粉[24]、几丁质

酶[25]和 β-1,3-葡聚糖酶[25]检测培养基，观察细

菌产胞外酶的能力。 

1.3  主要试剂和仪器 
FastDNA Spin Kit, MP Biomedicals 公司；

2×Taq Plus Master Mix，南京诺唯赞生物科技有

限公司；PCR 引物，生工生物工程(上海)股份有

限公司；Fusaric acid, APExBIO 公司。荧光定量

PCR 仪，Applied Biosystems 公司；酶标分析仪，

北京普朗新技术有限公司；荧光显微镜，Olympus
公司；紫外分光光度计，上海美谱达仪器有限公

司；旋转蒸发仪，北京莱伯泰科仪器有限公司。 

1.4  SynCom Q 的简化 
1.4.1  细菌悬液和 Fon 孢子悬浮液的制备 

将 Fon接种到PDA培养基上，(28±1) ℃培养

7 d。在培养基中加入 10 mL 无菌水，用无菌涂布

器刮擦表面，用四层无菌纱布过滤除去菌丝，制

备分生孢子悬浮液并稀释至 1.0×107 CFU/mL。

供试细菌(E. ludwigii LSQ1、A. pittii LSQ3、
Chitinophaga sp. LSQ14 、 Agrobacterium sp. 
LSQ16、B. velezensis LSQ19、B. velezensis 
WB)分别在 TSB 培养基中(28±1) ℃、180 r/min
培养 12 h，并调节至 OD600 为 1.0，再稀释至

1.0×108 CFU/mL，并按相同比例混合(体积比)，
制备 SynCom Q 的菌悬液。 

1.4.2  盆栽试验 
盆栽试验在齐齐哈尔大学生命科学与农林

学院园艺实验站进行，温度为 15−30 ℃，相对

湿度为 30.0%−75.0%。试验设置 3 个处理：(1) 
SynCom Q，在非灭菌土壤中添加 SynCom Q 和

Fon 分生孢子悬浮液；(2) CK，在非灭菌土壤

中添加无菌培养基和 Fon 分生孢子悬浮液；(3) 
H2O，空白对照，不添加任何菌剂。每个处理

有3个重复，每个重复10盆，每盆(10 cm×10 cm)
含有 1 株西瓜苗。当西瓜幼苗长到两片真叶时，

接种 SynCom Q (1×107 CFU/g)，3 d 后接种 Fon 
(1×106 CFU/g)，SynCom Q 每周浇灌 1 次。接种

Fon 30 d 后观察发病情况、统计发病率(公式 1)和
防治效果(公式 2)[26]。 

发 病 率 (%)=( 枯 萎 植 株 数 量 / 总 植 株 数

量)×100                               (1) 
防治效果(%)=[(对照组发病率−处理组发

病率)/对照组发病率]×100                (2) 
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1.4.3  样品采集 
当西瓜植株发生枯萎症状时收集西瓜根和

根际样品。将西瓜苗连根拔起，晃动根系除去

疏松土壤，将根周围 1−2 mm 厚的土层定义为

根际土壤。用无菌水冲洗与根紧密结合的土

壤，10 000 r/min 离心 5 min 收集根际土壤，一

部分根际土烘干用于土壤理化性质的测定，另

一部分储存在−80 ℃用于 DNA提取。收集根际

土壤后，将剩余根用 75%乙醇表面消毒 1 min，
再用 1%次氯酸钠表面消毒 30 s，之后用无菌

水冲洗 10 次，将根置于−80 ℃用于后续 DNA
提取。 

1.4.4  土壤理化性质分析 
土壤全氮(total nitrogen)含量采用凯氏定氮

法测定，有效磷(available phosphorus)含量采用钼

锑抗比色法测定，速效钾(available potassium)含
量采用火焰光度计法测定，具体测试方法参见

文献[27]。 

1.4.5  16S rRNA 基因扩增子测序和实时

荧 光定量 PCR (real time fluorescence 
quantitative PCR, RT-qPCR)分析 

取西瓜根和根际样品，按照试剂盒说明书

提取根和根际样品的 DNA。用引物 799F (5′-AA 
CMGGATTAGATACCCKG-3′)和 1193R (5′-ACG 
TCATCCCCACCTTCC-3′)扩增细菌 16S rRNA
基因的V5−V7 区[28]。纯化的PCR产物在上海美吉

生物医药科技有限公司的 Illumina NovaSe-PE250
平台上测序。数据经质控、过滤和拼接后，获

得扩增子序列变体 (amplicon sequence variant, 
ASV)，使用核糖体数据库 (ribosomal database 
project, RDP)对每个 ASV 进行分类。 

采用 RT-qPCR 方法，分别以 338F (5′-ACTC 
CTACGGGAGGCAGCAG-3′)和 806R (5′-GGACT 
ACHVGGGTWTCTAAT-3′)[29]、ITS-Fu-F (5′-CAA 
CTCCCAAACCCCTGTGA-3′)和 ITS-Fu-R (5′-GC 

GACGATTACCAGTAACGA-3′)[30]为引物，用于

检测根和根际中细菌和 Fon的绝对丰度。PCR反

应体系(20 µL)：2×Taq Plus Master Mix 10 µL，
Primer F (5 µmol/L) 0.8 µL，Primer R (5 µmol/L) 
0.8 µL，DNA 模板 1 µL，ddH2O 7.4 µL。PCR 反

应条件：95 ℃预变性 5 min；95 ℃变性 30 s；细

菌 58 ℃退火 30 s，Fon 于 60 ℃退火 30 s，35 个

循环；72 ℃终延伸 1 min。所有 RT-qPCR检测均

采用荧光定量 PCR 系统。检测每个物种的特异

扩增引物 Ct 值，并根据标准曲线计算根和根际

中细菌和 Fon 的绝对丰度。 

1.4.6  SynCom Q 成员的相对丰度分析 
经过植物、细菌、Fon 之间的相互作用，

为了确定 SynCom Q 哪些成员能有效在根或根

际中定殖或发挥作用。基于 16S rRNA 基因测序

结果，分析 SynCom Q 成员在根和根际上的相对

丰度，并以此作为菌群简化 (SynCom R，由   
E. ludwigii LSQ1、A. pittii LSQ3、B. velezensis 
LSQ19、B. velezensis WB 组成)的依据之一[14]。 

1.4.7  拮抗 Fon 试验 
采用平板对峙培养法评价 SynCom R 中的

4 个单菌(E. ludwigii LSQ1、A. pittii LSQ3、   
B. velezensis LSQ19、B. velezensis WB)、“一个

细 菌 敲 除 ” (−E. ludwigii LSQ1 、 −A. pittii 
LSQ3、−B. velezensis LSQ19、−B. velezensis 
WB)后分别组成的 4 个菌群以及 SynCom R、

SynCom Q 对 Fon 的拮抗活性[31]。将 E. ludwigii 
LSQ1、A. pittii LSQ3、Chitinophaga sp. LSQ14、
Agrobacterium sp. LSQ16、B. velezensis LSQ19、
B. velezensis WB分别在TSB培养基中(28±1) ℃、

180 r/min 培养 12 h，并调节至 OD600=0.8，“一个

细菌敲除”的菌群、SynCom R 和 SynCom Q 均

按相同比例进行混合。将 Fon 菌饼(直径 5 mm)
置于 PDA 培养基中心，然后将上述单菌或菌

群接种到培养皿边缘的 4 个等距点上，以无菌
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水为对照，每个处理重复 3 次。平板置于

(28±1) ℃培养箱中培养 7 d，观察并测量 Fon菌

落直径。按公式(3)计算 Fon 生长抑制率。 
生长抑制率(%)=[(对照 Fon 菌落直径−处理

Fon 菌落直径)/对照 Fon 菌落直径]×100    (3) 

1.4.8  Fon 孢子萌发试验 
Fon在PDA培养基上(28±1) ℃培养5 d。取直

径为 5 mm 的 Fon 菌饼转移到 100 mL PDB 培养基

中，(28±1) ℃、180 r/min 培养 72 h。然后将 Fon
培养物通过四层无菌纱布过滤，获得分生孢子悬

浮液，用血球计数板调至浓度为 1×105 CFU/mL。 
将 E. ludwigii LSQ1 、 A. pittii LSQ3 、

Chitinophaga sp. LSQ14 、 Agrobacterium sp. 
LSQ16、B. velezensis LSQ19、B. velezensis WB 分

别接种于 TSB 培养基中，(28±1) ℃、180 r/min
培养72 h。发酵液在12 000 r/min离心15 min，上

清用 0.22 µm 无菌过滤器过滤，得到 6 个无细胞

上清液。试验分为 7 个处理：SynCom R 中的   
4 个单菌 (E. ludwigii LSQ1, A. pittii LSQ3,     
B. velezensis LSQ19, B. velezensis WB)，SynCom 
R (E. ludwigii LSQ1、A. pittii LSQ3、B. velezensis 
LSQ19、B. velezensis WB 这 4 个单菌的上清液

按同比例混合)，SynCom Q (E. ludwigii LSQ1、
A. pittii LSQ3 、 Chitinophaga sp. LSQ14 、

Agrobacterium sp. LSQ16、B. velezensis LSQ19、
B. velezensis WB 这 6 个单菌的上清液按同比例

混合)，以及对照。将上述无细胞上清液与 Fon
分生孢子悬浮液以 1:1 混合，以 TSB 培养基与

Fon 分生孢子悬浮液混合作为对照(CK)。将混合

物加入无菌凹载玻片中，(28±1) ℃培养 24 h 后用

光学显微镜观察孢子萌发情况，每个处理重复

3 次[32]。按公式(4)计算孢子萌发抑制率。 
孢子萌发抑制率(%)=[(对照组 Fon 孢子萌

发数−处理组 Fon 孢子萌发数)/对照组 Fon 孢子

萌发数]×100                           (4) 

1.4.9  Fon 菌丝毒素含量的测定 
将镰刀菌酸标准品溶于乙酸乙酯，配制浓

度为 80、40、20、10、5、2.5 μg/mL 镰刀菌酸溶

液，绘制标准曲线。利用 1.4.8 的方法培养 6 个

细菌，并获得无细胞上清液，然后使其与 PDB
培养基按照 1:1 的比例进行混合。以 TSB 培养

基与 PDB 培养基 1:1 比例混合的作为对照

(CK)。试验分为 7 个处理，同 1.4.8。在 40 mL
混合培养液中加入 4 个 Fon 菌饼(直径 5 mm)，
(28±1) ℃、180 r/min培养 72 h，四层无菌纱布过

滤后收集培养滤液。用 2 mol/L 盐酸将培养滤液

酸化至 pH 2.0，倒入分液漏斗并加入等体积的

乙酸乙酯，剧烈摇晃 1 min 后静置 30 min，萃

取镰刀菌酸，收集的有机相以 4 000 r/min 离心

15 min，收集上清液并干燥。将干燥后的残余

物用乙酸乙酯重新溶解至 5 mL。采用紫外分

光光度计测量 268 nm 的吸光值，确定样品中

镰刀菌酸的浓度[33]。 

1.4.10  代谢提取物对 Fon 生长抑制的影响 
分别将 E. ludwigii LSQ1、A. pittii LSQ3、

Chitinophaga sp. LSQ14 、 Agrobacterium sp. 
LSQ16、B. velezensis LSQ19、B. velezensis WB
接种至 300 mL TSB 半固体琼脂培养基中，并在

(28±1) ℃培养 5 d。悬浮培养物用超声(冰浴，超

声时间 3 s, 间歇时间 1 s)均质器均质化 5 min，
再用 150 mL 80%丙酮提取过夜。将混合物在

5 000 r/min 离心 10 min，收集上清液，在旋转

蒸发仪中(56±1) ℃浓缩 15 min 除去丙酮。将剩

余提取物重悬于 50 mL 无菌 ddH2O 中[25]。试验

分为 7 个处理，同 1.4.8。将 15 mL PDA 培养基

与 0.5 mL 代谢提取物混合，以评估细菌的代

谢提取物对 Fon 的拮抗活性[34]。在 PDA 平板

中心接种 Fon 菌饼(直径 5 mm)，将平板置于

(28±1) ℃培养 7 d。以不含提取代谢物的平板

作为对照(CK)。按 1.4.7 中的公式(3)计算 Fon
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生长抑制率。 

1.4.11  SynCom R 的验证简化 
再次利用盆栽试验比较简化的 SynCom R

与初始 SynCom Q 的防病效果。参照 1.4.1 和

1.4.2 的方法构建菌群并进行盆栽试验，试验分

为 8 个处理：SynCom Q、SynCom R、“一个细

菌敲除” (−E. ludwigii LSQ1, −A. pittii LSQ3,  
−B. velezensis LSQ19, −B. velezensis WB)组成

的 4 个菌群、对照(CK)和 H2O。按照 1.4.3 的方

法收集根际土壤并烘干，按照 1.4.4 的方法测定

土壤理化性质。 

1.5  四个细菌生理生化特性测定 
将 E. ludwigii LSQ1、A. pittii LSQ3、    

B. velezensis LSQ19、B. velezensis WB 这 4 个菌

株分别接种到 Alexandrov、阿须贝和无机磷培

养基上，(28±1) ℃培养 3−5 d，观察其是否具

有解钾、固氮和解磷的能力。 
将 E. ludwigii LSQ1、A. pittii LSQ3、    

B. velezensis LSQ19、B. velezensis WB 这 4 个菌

株分别接种到脱脂奶粉、可溶性淀粉、几丁质

酶和 β-1,3-葡聚糖酶检测培养基上，(28±1) ℃
培养 3−5 d，观察其是否具有产胞外酶的能力。 

1.6  交叉喂养试验 
利用交叉喂养试验检测 E. ludwigii LSQ1、

A. pittii LSQ3、B. velezensis LSQ19、B. velezensis 
WB 这 4 个细菌之间的相互作用关系。将        
E. ludwigii LSQ1、A. pittii LSQ3、B. velezensis 
LSQ19、B. velezensis WB分别接种在TSB培养基

中，(28±1) ℃、180 r/min 培养 12 h，并调节 OD600

至 1.0，7 500 r/min 离心 15 min，得到 4 个细菌

的上清液，用 0.22 μm 无菌滤器过滤。在

(28±1) ℃的条件下用酶标分析仪分析 96 孔微量

滴定板中细菌的生长曲线[35]。每孔含有 198 μL
的上清液(等体积的 TSB 作为对照)和 2 μL 对数

生长期的 TSB 重悬细菌(OD600=1.0)。每个处理

进行 10 次重复。 

1.7  数据分析 
采用 Excel 2021 和 SPSS Statistics 27 软件

对数据进行整理和统计分析，使用 GraphPad 
Prism 8.0.2 和 OriginPro 2021 软件绘图。 

2  结果与分析 
2.1  SynCom Q 对西瓜枯萎病发病率的

影响 
西瓜幼苗接种 Fon 30 d 后，西瓜植株表现

出枯萎症状，枯萎病的发病情况如图 1 所示，

SynCom Q 处理西瓜枯萎病的发病率较对照组

(CK)低。对照组 (CK)表现出明显的发病症

状，发病率达到 36.7%，而 SynCom Q 的处理组

发病率只有 10.0%，防治效果达到 72.8%。说明

SynCom Q 能有效防治西瓜枯萎病。 

2.2  SynCom Q 对西瓜根际土壤养分含

量的影响 
土壤理化性质在植物生长和土壤健康中起

着关键作用，是化学和生物过程的基础。西瓜

展现枯萎症状时收集根际土壤进行土壤理化性

质分析，结果如图 2 所示，相较于对照组

(CK)，SynCom Q 处理提高了西瓜根际土壤全

氮(图 2A)和速效钾(图 2C)的含量。 

2.3  SynCom Q 对西瓜根和根际细菌群

落结构的影响 
基于 Bray-Curtis 的主坐标分析(principal 

co-ordinates analysis, PCoA)显示，SynCom Q
处理组和对照组的西瓜根和根际细菌群落结构

存在显著分离(根：R=0.62，P=0.004；根际：

R=0.52，P=0.004) (图 3A、3B)。前 28 个属的热

图显示(图 3C)，施加 SynCom Q 后根和根际细

菌属的相对丰度存在差异，说明 SynCom Q 处

理对西瓜根和根际细菌群落结构产生了影响。

为了进一步研究 SynCom Q 的施用对西瓜根和 



 
1558 微生物学通报 Microbiol. China 

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

 
 
图 1  西瓜枯萎病的发病症状 (A)和发病率 (B)   不同的小写字母表示处理之间存在显著差异

(P<0.05)，下同。 
Figure 1  Symptoms (A) and disease incidence (B) of Fusarium wilt in watermelon. Different lowercase 
letters indicate significant differences between treatments (P<0.05), the same as below. 
 

 
 
图 2  西瓜根际土壤养分含量   A：全氮含量；B：有效磷含量；C：速效钾含量。Student’s t 检验，

ns：P>0.05，下同。 
Figure 2  Nutrient content of rhizosphere soil of watermelon. A: Total nitrogen content; B: Available 
phosphorus content; C: Available potassium content. Student’s t test, ns: P>0.05, the same below. 
 
根际组间差异菌属的影响，对根和根际细菌

群落进行了差异丰度分析和线性判别分析

(Linear discriminant analysis, LDA)。差异丰度

分析显示，鞘氨醇单胞菌属(Sphingomonas)、
金黄杆菌属(Chryseobacterium)、德沃斯氏菌

属 (Devosia)、不动杆菌属(Acinetobacter)等在

SynCom Q 处理的西瓜根内显著富集(图 3D)；
根瘤菌属 ( R h i z o b i u m ) 、类谷氨酸杆菌属

(Paeniglutamicibacter)在 SynCom Q 处理的西瓜

根际显著富集(图 3E)。线性判别分析表明，根 
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图 3  不同处理中西瓜植株根和根际细菌群落组成和丰度差异分析   A：基于 Bray-Curtis 距离的根内

细菌群落的主坐标分析；B：基于 Bray-Curtis 距离的根际细菌群落的主坐标分析；C：聚类分析热

图；D：不同处理中根内细菌属水平的丰度差异分析；E：不同处理中根际细菌属水平的丰度差异分

析；F：不同处理中根内细菌属水平的线性判别分析；G：不同处理中根际细菌属水平的线性判别分

析。R_CK：对照组的根；R_CQ：SynCom Q 处理组的根；S_CK：对照组的根际；S_CQ：SynCom Q 处

理组的根际。 
Figure 3  Composition of bacterial communities in the watermelon root and rhizosphere in different 
treatments. A: Principal co-ordinates analysis (PCoA) of bacterial communities in the watermelon root 
endophytic based on Bray-Curtis distance; B: PCoA of bacterial communities in the watermelon rhizosphere 
based on Bray-Curtis distance; C: Heat map of cluster analysis of bacterial genera in different treatments; D: 
Analysis of differential abundance root endophytic bacteria at genus level in different treatments (*: P<0.05); 
E: Analysis of differential abundance rhizosphere bacteria at genus level in different treatments (*: P<0.05); 
F: Linear discriminant analysis of root endophytic bacteria at genus level in different treatments; G: Linear 
discriminant analysis of rhizosphere bacteria at genus level in different treatments. R_CK: Root in the control 
group; R_CQ: Root in the SynCom Q treatment group; S_CK: Rhizosphere in the control group; S_CQ: 
Rhizosphere in the SynCom Q treatment group. 
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中金黄杆菌属(Chryseobacterium)、鞘氨醇单胞

菌属(Sphingomonas)、德沃斯氏菌属(Devosia)、
不动杆菌属(Acinetobacter)等8个属在SynCom Q处

理组中的 LDA 值高于对照组(图 3F，LDA>2)；根

际中根瘤菌属(Rhizobium)、溶杆菌属(Lysobacter)、
类谷氨酸杆菌属(Paeniglutamicibacter)、假黄单胞

菌属(Pseudoxanthomonas)等 6 个属在 SynCom Q
处理组中的LDA值高于对照组(图3G，LDA>2.5)。 

2.4  西瓜根、根际细菌和 Fon 的

RT-qPCR 分析 
采用 RT-qPCR 技术分析了不同处理组中

根、根际细菌和 Fon 的绝对丰度，结果表明，

相较于对照组，施用 SynCom Q 增加了西瓜根

和根际中细菌的绝对丰度(图 4A、4B)，对根内

Fon 的丰度无影响(图 4C)，降低了根际 Fon 的

绝对丰度(图 4D)。此外，在对照组和处理组的样

品中，单变量线性回归分析显示，根内细菌绝

对丰度与根内 Fon 绝对丰度不相关(图 5A)，西瓜

枯萎病的发病率与根内 Fon 丰度不相关(图 5B)，

与根内细菌丰度呈负相关(图 5C)；西瓜枯萎病

的发病率与根际中 Fon 丰度呈正相关(图 5D)、
与根际细菌丰度呈负相关(图 5E)，并且根际中

的细菌丰度与 Fon 丰度呈负相关(图 5F)，说明

SynCom Q 处理发病率的降低与西瓜根和根际

中细菌的丰度增加有关。 

2.5  SynCom Q 的成员在西瓜根和根际

的相对丰度 
如图 6 所示，在西瓜根和根际中肠杆菌属

(Enterobacter)、不动杆菌属(Acinetobacter)和芽孢

杆 菌 属 (Bacillus) 的 相 对 丰 度 较 高 ， 而

Chitinophaga 和 Agrobacterium 在根和根际中检测

不到。由此推测，SynCom Q 成员中的 E. ludwigii 
LSQ1、A. pittii LSQ3、B. velezensis LSQ19、  
B. velezensis WB 经过植物和环境的选择，在根和

根际中定殖的几率较大。因此，用 E. ludwigii 
LSQ1、A. pittii LSQ3、B. velezensis LSQ19、   
B. velezensis WB 这 4 个菌构建了简化的菌群

(SynCom R)。 
 

 
 
图 4  西瓜根、根际细菌和西瓜专化型尖孢镰刀菌的绝对丰度   A：不同处理中根内细菌的绝对丰度；

B：不同处理中根际细菌的绝对丰度；C：不同处理中根内西瓜专化型尖孢镰刀菌的绝对丰度；D：不

同处理组中根际西瓜专化型尖孢镰刀菌的绝对丰度。 
Figure 4  Absolute abundances of bacteria and Fusarium oxysporum f. sp. niveum (Fon) in watermelon 
root and rhizosphere. A: Absolute abundance of bacteria in the watermelon root endophytic in different 
treatments; B: Absolute abundance of bacteria in the watermelon rhizosphere in different treatments; C: 
Absolute abundance of Fon in the watermelon root endophytic in different treatments; D: Absolute 
abundance of Fon in the watermelon rhizosphere in different treatments. Student’s t test, ns: No significance; 
**: P<0.01; ***: P<0.001. The same below. 
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图 5  根、根际中细菌、Fon 与发病率之间的线性回归分析   A：根内细菌绝对丰度与根内 Fon 绝对

丰度的线性回归关系；B−E：根内 Fon 绝对丰度、根内细菌绝对丰度、根际 Fon 绝对丰度和根际细菌

绝对丰度与发病率的线性回归关系；F：根际细菌绝对丰度与根际 Fon 绝对丰度的线性回归关系。 
Figure 5  Linear regression analysis of bacteria, Fon in the watermelon root and rhizosphere and disease 
incidence. A: Linear regression relationship between absolute abundance of root endophytic bacteria and 
absolute abundance of root endophytic Fon; B−E: Linear regression relationship between absolute abundance 
of root endophytic Fon, absolute abundance of root endophytic bacteria, absolute abundance of rhizosphere 
Fon and absolute abundance of rhizosphere bacteria and disease incidence; F: Linear regression relationship 
between absolute abundance of rhizosphere bacteria with absolute abundance of rhizosphere Fon. 
 

 
 
图 6  五种细菌在西瓜根(A)和根际(B)中的相对丰度 
Figure 6  Relative abundance of the 5 bacteria in the watermelon root (A) and rhizosphere (B). 
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2.6  SynCom R、SynCom Q及SynCom R
成员对 Fon 生长的影响  

采用平板对峙法，检测了 SynCom R、

SynCom Q、SynCom R 中 4 个单菌(E. ludwigii 
LSQ1, A. pittii LSQ3, B. velezensis LSQ19,    
B. velezensis WB)，以及 SynCom R 分别去掉

一个细菌(−E. ludwigii LSQ1, −A. pittii LSQ3,   
−B. velezensis LSQ19, −B. velezensis WB)对 Fon
生长的影响。结果如图 7A、7B 所示，处理组的

菌丝直径均不同程度小于对照组，表现出一定

的抑制作用。如图 7C 所示，SynCom R、SynCom 
Q 及 SynCom R 中 4 个单菌的无细胞上清液均

能抑制 Fon 孢子萌发。 
SynCom R、SynCom Q 及 SynCom R 中    

4 个单菌的无细胞上清液，显著抑制 Fon 菌丝

中致病毒素镰刀菌酸的浓度。SynCom R、

SynCom Q、E. ludwigii LSQ1、A. pittii LSQ3、
B. velezensis LSQ19、B. velezensis WB 的无细胞

上清液使镰刀菌酸浓度分别降低71.9%、67.21%、

69.5%、56.4%、21.4%和 61.9% (图 7D)。说明

细菌分泌的次级代谢物会降低 Fon 的毒力。 
研究了 SynCom R、SynCom Q 及 SynCom R

中 4 个单菌的代谢粗提物对 Fon 生长的抑制

作用。结果发现，SynCom R、SynCom Q、      
 

 



 
郑子薇 等 | 防治西瓜枯萎病合成菌群的简化 1565 

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

 
 

图 7  抑菌综合能力分析   A、B：对峙试验中 Fon 菌丝生长的抑制率；C：无细胞上清液对 Fon 孢子萌发

的抑制率；D：无细胞上清液对 Fon 菌丝中镰刀菌酸浓度的影响；E：代谢提取物对 Fon 菌丝生长的抑制率。 
Figure 7  Analysis of comprehensive antifungal ability. A, B: Inhibition rate of Fon mycelia growth in 
confrontation experiments; C: Inhibition rate of cell-free supernatants on Fon spore germination; D: Effect of 
cell-free supernatants on fusarium acid concentration in Fon mycelia; E: Inhibition rate of metabolite extracts 
on Fon mycelia growth.  

 
B. velezensis LSQ19 和 B. velezensis WB 的代谢

提取物显著抑制了 Fon 的生长，抑制率分别为

32.3%、30.6%、18.3%、21.5% (图 7E)。 
2.7  SynCom R 的防治效果评估 

比较 SynCom R、SynCom Q 以及 SynCom R
分别去掉一个细菌组成的菌群对西瓜枯萎病发

病率的影响。盆栽试验表明，SynCom R 也能降

低西瓜枯萎病的发病率，并且发病率显著低于

SynCom Q、−E. ludwigii LSQ1、−A. pittii LSQ3、
−B. velezensis LSQ19、−B. velezensis WB (图 8)，
防治效果达到58.4%。说明简化的SynCom R 的防

效优于 SynCom Q。 

2.8  合成菌群对西瓜根际土壤养分含

量的影响 
西瓜展现枯萎症状时收集根际土壤进行土

壤理化性质分析，结果如图 9 所示，相较于

SynCom Q，SynCom R 处理的土壤全氮(图 9A)

含量无显著差异，显著提高了西瓜根际土壤有

效磷(图 9B)和速效钾(图 9C)的含量。 

2.9  SynCom R 成员细菌的生理生化特

性分析 
如图10所示，E. ludwigii LSQ1和B. velezensis 

WB 具有解钾的能力，在 Alexandrov 培养基上产

生黄色圈；A. pittii LSQ3 和 B. velezensis WB 具

有固氮的能力，在阿须贝培养基上产生透明

圈；E. ludwigii LSQ1、B. velezensis LSQ19 和

B. velezensis WB 具有解磷的能力，在无机磷

培养基上产生透明圈；B. velezensis LSQ19 和

B. velezensis WB 具有产蛋白酶、淀粉酶和

β-1,3-葡聚糖酶的能力，在脱脂奶粉、可溶性

淀粉、β-1,3-葡聚糖酶检测培养基上产生透明

圈；A. pittii LSQ3、B. velezensis LSQ19 和   
B. velezensis WB 具有产几丁质酶的能力，在几

丁质酶检测培养基上产生紫色圈。 
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图 8  不同合成菌群处理西瓜枯萎病的发病症状(A)和发病率(B) 
Figure 8  Symptoms (A) and disease incidence (B) of Fusarium wilt in watermelon in different synthetic 
communities treatments. 
 

 
 
图 9  西瓜根际土壤养分含量   A：全氮含量；B：有效磷含量；C：速效钾含量。Tukey 检验。 
Figure 9  Nutrient content in the watermelon rhizosphere soil. A: Total nitrogen content; B: Available 
phosphorus content; C: Available potassium content. Tukey test. *: P<0.05. 
 
2.10  SynCom R 成员间的互作关系 

为了阐明 SynCom R 成员间的互作关系，进

行了 SynCom R 中 4 个细菌代谢物的交叉喂养试

验。结果表明，其他细菌之间并未表现出明显

的抑制或促进关系(图 11A、11B)，B. velezensis 
LSQ19 和 B. velezensis WB 促进了彼此的生长

(图 11C、11D)，说明二者间有协同互作关系。 

3  讨论 
西瓜枯萎病已成为制约全球西瓜产业的主

要病害[36]。应用生物防治剂是治理西瓜枯萎病

的一种可持续防治方法[37]。使用生物防治剂具 
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图 10  四个菌株的生理生化特性分析   A1：解钾；A2：固氮；A3：解磷；A4：蛋白酶；A5：淀粉

酶；A6：几丁质酶；A7：β-1,3-葡聚糖酶；B1：E. ludwigii LSQ1；B2：A. pittii LSQ3；B3：B. velezensis 
LSQ19；B4：B. velezensis WB。 
Figure 10  Physiological and biochemical characteristics analysis of 4 bacteria from SynCom R. A1: Potassium 
resolving; A2: Nitrogen fixation; A3: Phosphate resolving; A4: Protease; A5: Amylase; A6: Chitinase; A7: 
β-1,3-glucanase; B1: E. ludwigii LSQ1; B2: A. pittii LSQ3; B3: B. velezensis LSQ19; B4: B. velezensis WB. 
 

 
 
图 11  四个细菌无细胞上清液对彼此生长的影响   A：E. ludwigii LSQ1生长曲线；B：A. pittii LSQ3生

长曲线；C：B. velezensis LSQ19 生长曲线；D：B. velezensis WB 生长曲线。 
Figure 11  Effect of cell-free supernatants from the four bacteria on growth of each other. A: E. ludwigii 
LSQ1 growth curve; B: A. pittii LSQ3 growth curve; C: B. velezensis LSQ19 growth curve; D: B. velezensis 
WB growth curve. 
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有多种优势，包括减少病原菌、环境友好、促

进植物生长、丰富有益微生物群落、提高作物

抗性、增强土壤肥力、提高肥料效率和减轻栽

培障碍[38]。因此，有必要不断筛选和发现高效

防治土传疾病的有益微生物，进一步研究这些

微生物的促生和生防特性，将有助于其作为微

生物农药或肥料的开发[26]。 
植物根系是植物、微生物病原菌和根际微

生物群落相互作用的关键场所，植物病害的发

生与根际微生物群落结构和多样性密切相

关 [39]。根际微生物是植物的第二基因组，在维

持植物健康方面发挥着重要作用[40]。施用生物

有机肥，可以抑制香蕉枯萎病相关的细菌群

落 [41]。微生物多样性被认为是预防疾病的关

键因素，可作为植物保护策略中的生物标志

物 [42]。在本研究中，施用 SynCom Q 后，金黄

杆菌属 (Chryseobacterium)、鞘氨醇单胞菌属

(Sphingomonas)、根瘤菌属(Rhizobium)、德沃斯

氏菌属(Devosia)、申氏菌属(Shinella)、不动杆菌

属(Acinetobacter)等在西瓜根和根际富集(图 3)。
据报道，金黄杆菌属(Chryseobacterium)[35]、鞘

氨醇单胞菌属 (Sphingomonas)[43] 、根瘤菌属

(Rhizobium)[14]、德沃斯氏菌属(Devosia)[44]、申

氏菌属(Shinella)[45]等对植物生长和土壤健康产

生积极的影响，说明施用 SynCom Q 可以招募

一些有益菌属在西瓜根和根际富集，从而降低

西瓜枯萎病的发病率(图 1)。 
菌株有效定殖是促进植物生长、促进植物

与微生物相互作用、抑制植物病原菌传播的关

键因素[46]。合成菌群成员在根或根际定殖是其

行使特定功能的关键 [47]。一个由 13 个细菌组

成的抗黄芪根腐病菌群，利用能够在根或根际

定 殖 的 菌 株 进 一 步 简 化 为 由 寡 养 单 胞 菌

(Stenotrophomonas sp.) 、 根 瘤 菌 (Rhizobium 
sp.)、苍白杆菌(Ochrobactrum sp.)和小陌生菌

(Advenella sp.)这 4 个细菌组成的合成菌群；另

外，由 4 个细菌构建的简单菌群和 13 个细菌构

建的菌群对根腐病的防治效果相似[14]。拟南芥

被霜霉病病原菌(Hyaloperonospora arabidopsidis)
入侵时，黄单胞菌(Xanthomonas sp.)、寡养单胞

菌(Stenotrophomonas sp.)和微杆菌(Microbacterium 
sp.)会在感染的拟南芥根际大量富集，并且后

续实验表明在霜霉病感染的拟南芥根际接种这

3 株细菌，可以协同控制拟南芥霜霉病[48]。在

本研究中，经过植株和病原菌的联合筛选，

SynCom Q 中的 E. ludwigii LSQ1、A. pittii 
LSQ3、B. velezensis LSQ19 和 B. velezensis WB
在西瓜根和根际中的相对丰度较高(图 6)，推测

这 4 个菌株在西瓜根和根际的定殖能力较强。依

据 E. ludwigii LSQ1、A. pittii LSQ3、B. velezensis 
LSQ19 和 B. velezensis WB 在西瓜根和根际中

的相对丰度，构建了简化的菌群 SynCom R。

有益微生物通常产生具有生物活性的次级代

谢物，诱导植物防御反应或直接抑制植物病

原菌的繁殖 [49]。在本研究中，进一步比较了

SynCom R 与 SynCom Q、E. ludwigii LSQ1、  
A. pittii LSQ3、B. velezensis LSQ19、B. velezensis 
WB 以及剔除一菌的菌群对 Fon 生长的影响。

结果表明，SynCom R、SynCom Q、E. ludwigii 
LSQ1 、 A. pittii LSQ3、B. velezensis LSQ19、     
B. velezensis WB 及剔除一菌的菌群对 Fon 的生

长均产生抑制作用，并且 SynCom R 对 Fon 生

长的抑制要高于 SynCom Q、4 个单菌及一菌剔

除的菌群(图 7)。同时，对防病效果进行了验证，

结果表明，SynCom R 处理组的西瓜枯萎病的

发病率低于 SynCom Q 和“一个细菌敲除”的菌

群(图 8)，综上，在抑制病原菌生长和防病效果

上，SynCom R 是一个更优的菌群。 
生物防治剂具有独特的生理生化特性，对

植物和病原菌产生影响，如产生激素、铁载
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体、胞外酶和抗菌化合物，使其在逆境胁迫下

调节植物的生长[50]。本研究表明，B. velezensis 

LSQ19、B. velezensis WB 能分泌多种胞外酶，

包括蛋白酶、淀粉酶、几丁质酶和 β-1,3-葡聚糖

酶(图 10)，这些酶可以降解真菌细胞壁中的几丁

质和葡聚糖等聚合物，导致细胞结构变形和细胞

内容物渗漏，从而阻碍真菌病原菌的传播[51]。细

菌代谢提取物能抑制 Fon 的生长，说明病原菌

的抑制是由抗菌活性的代谢物介导的[52]。相关

代谢物可能包括抗生素类物质、氰化物、铁螯

合剂和细胞壁降解酶，如几丁质酶和 β-1,3-葡聚

糖酶[53-54]。细菌可以分泌活性物质，激活植物

防御系统，增强作物的免疫力与抗病性，减轻

或消除病原菌对植物的危害。SynCom R 的成

员之间还存在代谢产物交叉喂养现象，但菌群

成员之间如何协作，其协作的机制是什么，还

需进一步地深入研究。 

综上所述，在构建合成菌群时应注重菌株

的最佳组合，而不是更多的菌株组合。因此，

以植物招募的细菌为基础组装的合成菌群，更

有利于寄主植物抵抗逆境胁迫[48,55]。 

4  结论 
施用SynCom Q改变了西瓜根和根际细菌群落

的结构，提高了金黄杆菌属(Chryseobacterium)、

鞘氨醇单胞菌属 (Sphingomonas)、根瘤菌属

(Rhizobium)、德沃斯氏菌属(Devosia)的相对丰

度，降低了根际 Fon 的密度。经过植物和病原菌

的联合筛选，E. ludwigii LSQ1、A. pittii LSQ3、

B. velezensis LSQ19 和 B. velezensis WB 能在根

和根际上定殖，因此，把 6 个细菌组成的

SynCom Q简化为由4个细菌组成的SynCom R。

SynCom R 既能有效地抑制 Fon 的生长，也能

有效地防治西瓜枯萎病。 
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