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研究报告 

草假单胞菌 HT1 在蚕豆根和茎的定殖特性及对内生细菌

多样性的影响 

张慧  马连杰  卢文才  余端  杭晓宁  廖敦秀* 

重庆市农业科学院农业资源与环境研究所  重庆  401329 

摘  要：【背景】关于蚕豆内生生防细菌的定殖规律及其对内生细菌微生物多样性的研究鲜有报道。

【目的】明确草假单胞菌 HT1 在蚕豆的定殖特性以及对根茎部内生细菌群落多样性的影响。

【方法】采用抗生素标记法测定菌株 HT1 的定殖特性，利用高通量测序技术分析该菌灌根处理与对

照处理蚕豆根茎部内生细菌的群落多样性。【结果】菌株 HT1 的定殖数量为根>茎>叶，呈先升后降

的趋势，根部、茎部、叶部在第 7 天达到最大值，在第 83 天仍能检测到标记菌株。灌根处理降低了

内生细菌的丰富度，提高了根内生细菌物种多样性；灌根处理组根部厚壁菌门、放线菌门、拟杆菌

门丰度显著提高，茎部变形菌门的相对丰度有所升高但无显著影响；在属水平上，灌根处理后，根

部如 Romboutsia、Mitsuaria、乳杆菌属、德沃斯氏菌属等属的相对丰度明显升高，茎部假单胞菌、

Muribaculaceae、Elstera、鞘氨醇单胞菌属等属的相对丰度明显升高。【结论】HT1 菌株能在蚕豆

植株体内定殖达 83 d 以上，并且可以影响蚕豆植株内部的微生物群落结构组成，提高相关微生物的

相对丰度。 
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Colonization characteristics of Pseudomonas poae HT1 in roots and 
stems of faba bean and its effect on endophytic bacterial diversity 
ZHANG Hui  MA Lianjie  LU Wencai  YU Duan  HANG Xiaoning  LIAO Dunxiu* 

Institute of Agricultural Resources and Environment, Chongqing Academy of Agricultural Sciences,  
Chongqing 401329, China 

Abstract: [Background] There are few reports on the colonization of endophytic control bacteria in faba 
bean and the diversity of endophytic bacteria. [Objective] To investigate the colonization characteristics of 
Pseudomonas poae HT1 in faba bean and its effect on the diversity of endophytic bacterial community in 
the rhizome. [Methods] The colonization characteristics of strain HT1 were determined by antibiotic 
labeling method, and the community diversity of endophytic bacteria in root and stem of strain HT1 was 
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analyzed by high-throughput sequencing technology. [Results] The number of colonization of strain HT1 
was root>stem>leaf, which increased first and then decreased. The root, stem and leaf reached the 
maximum on the 7th day, and the labeled strain could still be detected on the 83rd day. Root irrigation 
reduced the richness of endophytic bacteria and increased species diversity of endophytic bacteria in roots. 
The abundances of Firmicutes, Actinobacteria, Bacteroidetes in roots were significantly increased in 
irrigated root group, while the relative abundances of Proteobacteria in stems were increased but had no 
significant effect. At the genus level, after root irrigation, the relative abundance of Romboutsia, Mitsuaria, 
Lactobacillus, Devosia and other genera increased significantly in the root, and the relative abundance of 
Pseudomonas, Muribaculaceae, Elstera, Sphingomonas in the stem increased significantly. [Conclusion] 
The strain HT1 could colonize in faba bean plants for more than 83 days, and could affect the composition 
of microbial community inside the plants and improve the relative abundance of related microorganisms. 

Keywords: Pseudomonas poae HT1, faba bean, colonization, microbial community structure 
 

蚕豆(Faba Bean)俗称佛豆、胡豆、寒豆、南汉

豆、利马豆、川豆等，属越年生或一年生豆科野豌

豆属草本植物[1]。蚕豆起源于非洲北部和亚洲西南

部[2]，而我国是蚕豆种植和生产大国，蚕豆在全国

大多数省份都可种植，由于蚕豆有良好的营养价

值，富含蛋白质、膳食纤维、微量元素等营养物   

质[3]，其生产得到大力发展，面积正逐年扩大。在

生产中，蚕豆的生长受到各种病害的胁迫，对蚕豆

的产量和品质构成了显著的约束[4-10]，其中赤斑病是

世界蚕豆产区的主要病害[7]。蚕豆赤斑病(Chocolate 

Spot of Broad Bean)主要由蚕豆葡萄孢 (Botrytis 

fabae)和灰葡萄孢(Botrytis cinerea)引起[11-12]。目前

防治该病害的主要措施有选育抗性品种、化学药剂

防治等，但抗性品种稳定性较差，化学防治会导致

病原物产生抗药性且农药的高残留还可造成环境

污染等种种弊端[13]。因此，采用绿色环保、不易

产生抗药性、费用低廉的拮抗微生物防治病害成为

了近年的研究热点。 

假单胞菌因其适应能力强、产生多种抗菌   

素[14]、有效的根际定殖和诱导植物抗性[15]、促生

作用[16]等优势成为生防菌株的研究热点。大量研

究表明，生防细菌在植物体内的定殖能力与其生

防效果呈正相关[17-18]，接种生防细菌在宿主体内

稳定保持一定菌体数量是保证防治效果的关键因

素之一[19-20]。目前关于蚕豆内生生防细菌的定殖

规律及对内生细菌多样性影响的研究鲜有报道。因

此，本研究以内生草假单胞菌 HT1 为研究对象，

通过氨苄青霉素标记法获得标记菌株 HT1-A，利

用灌根法研究该菌在蚕豆体内的定殖规律，采用高

通量测序技术分析其对蚕豆内生细菌多样性和群

落结构的影响，以期为研究该菌生防作用机理提供

理论依据。 

1  材料与方法 

1.1  材料 

菌株：草假单胞菌(Pseudomonas poae) HT1 分

离自重庆市永川区蚕豆叶片中，病原菌为蚕豆葡萄

孢，均由本研究室保存。 

LB 液体培养基：胰蛋白胨 10.0 g，酵母浸

粉 5.0 g，氯化钠 10.0 g，加蒸馏水至 1 000 mL，

1×105 Pa 灭菌 20 min。LB 固体培养基：LB 液体培

养基中加入琼脂粉 18.0−20.0 g/L。 

土壤：试验土壤类型为紫色土，土壤采集地点

位于重庆市九龙坡区白市驿镇重庆市农业科学院

(E106°21′45′′，N29°27′23′′)，去除石块和植物残枝

烂叶后过 1 mm 筛，于烘箱中 120 °C 处理 4 h，冷

却后备用。 

1.2  抗生素标记菌株的筛选及稳定性测定 

采用氨苄青霉素标记法[21-22]标记菌株 HT1，

获得氨苄青霉素抗性菌株 HT1-A。在氨苄青霉素

抗性诱导结束后，采用划线法将抗性菌株 HT1-A

转接至不含氨苄青霉素的 LB 平板上连续转接 5 代

后，再回接至含 100 g/mL 氨苄青霉素的 LB 平板

上检测其遗传稳定性；挑取原始菌株 HT1 和标记
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菌株于 30 °C、180 r/min 振荡培养，分别于 3、6、

12、24、48 h 测定 OD600 值，绘制生长曲线；选择

与原始菌株相似并具有稳定性状的抗生素标记菌

株，将其命名为 HT1-A。采用平板对峙法[23]测定

原始菌株 HT1 与标记菌株 HT1-A 对蚕豆葡萄孢的

拮抗效果。 

1.3  标记菌株在蚕豆植株内的定殖动态 

将菌株 HT1-A 接种于含 200 g/mL 氨苄青霉

素的 LB 液体培养基中，30 °C、180 r/min 振荡培

养 48 h，4 °C、5 000 r/min 离心 10 min 后弃去上

清，将菌沉淀用无菌水洗 2 次，调节 OD600 为 1.0。

采用灌根法[24]处理，用注射器将发酵液均匀浇灌

植株根围，每隔 5 d 浇一次，每次 20 mL，共计灌

根 2 次，空白对照(CK)采用 20 mL 无菌水。 

1.4  菌株 HT1-A 在植株体内的定殖测定 

参照汪腾等[25]方法进行菌株分离，于接种后

第 3、7、14、21、28、35 和 83 天取灌根组及对照

组根茎叶进行目标菌株的分离。分别称取蚕豆根茎

叶样品各 0.5 g，用 75%乙醇消毒 30 s，无菌水清

洗 3 次，取最后一次冲洗的无菌水 100 L 涂布于

含 100 g/mL 氨苄青霉素的 LB 平板上，无细菌生

长则证明消毒彻底。在无菌研钵中加入 1 mL 无菌

水，将样品置于研钵中研磨匀浆，静置 10 min 后

再用无菌水进行梯度稀释，稀释为 10–1–10–6。取

100 L 各梯度稀释液分别涂布于含 100 g/mL 氨

苄青霉素 LB 培养基平板上，于 30 °C 黑暗培养 3 d

后，结合菌落形态进行平板计数，计算出每克鲜组

织含菌量(CFU/g)[26-27]，每处理 3 次重复。 

1.5  蚕豆植株基因组 DNA 提取和高通量测序 

分别称取蚕豆根和茎样品 1 g，自来水流水冲

洗 20 min，无菌纸吸干水分，再分别用 75%无水

乙醇消毒 2 min，并用 2.5%次氯酸钠溶液消毒    

5 min，然后无菌水漂洗 3 次[28-29]。植株 DNA 经

DNA Isolate Kit 提取并纯化后，针对细菌 16S 

rRNA 基因的 V3−V4 区段进行 PCR 扩增及测序分

析，细菌 16S rRNA 基因扩增引物为 338F (5′-ACT 

CCTACGGGAGGCAGCA-3′)和 806R (5′-GGACT 

ACHVGGGTWTCTAA-3′)。PCR 反应体系(25 μL)：

5×Reaction Buffer 5.0 μL，5×GC Buffer 5.0 μL， 

Taq 酶 (5 U/μL) 0.25 μL， dNTPs (2.5 mmol/L)    

2.0 μL，正、反向引物(10 μmol/L)各 1 μL，DNA

模板 2.0 μL，ddH2O 8.75 μL。PCR 反应条件：98 °C 

2 min；98 °C 15 s，55 °C 30 s，72 °C 30 s，      

25 个循环；72 °C 5 min[30]。PCR 产物送到上海派

森诺生物科技股份有限公司进行 Illumina MiSeq

高通量测序。 

1.6  数据处理与分析 

首先对蚕豆植株基因组 DNA 样品进行平行测

序，参考文献[31]方法对双端序列进行去引物、拼

接、质量过滤、去重、去嵌合体、聚类等步骤，从

而获得每个样本的有效序列，得到优化序列后对其

进行数据统计。运用 QIIME 软件，调用 UCLUST

这一序列比对工具 ， 对取得的序列按相似度为

97%的序列进行归并和 OTU 划分[32]，并选取每个

OTU 中丰度最高的序列作为该 OTU 的代表序列进

行生物信息统计分析。对 OTU 丰度矩阵中的全体

样本按最低测序深度水平进行随机重抽样，用

QIIME 软件获得每个样本的 Chao1 指数[33]、Simpson

指数[34]和 Shannon 指数[35]。使用 QIIME 软件获

取各样本在门水平上的组成和丰度分布表，比较

微生物的分布情况。数据和图表采用 SPSS 22.0

进行独立样本 t 检验。 

2  结果与分析 

2.1  抗生素标记菌株的筛选及稳定性分析 

通过对菌株 HT1 进行抗生素筛选，获得了对

氨苄青霉素具有抗性的突变菌株，标记为 HT1-A。

将菌株 HT1-A 在 LB 培养基中连续培养 10 代后，

转接到含 100 g/mL 氨苄青霉素的 LB 培养基中

可以正常生长，菌落形态及颜色与原始菌株基本

相同，表明诱变菌株的抗性标记是稳定的。抑菌

试验结果表明，与蚕豆葡萄孢对峙培养 7 d 后，原

始菌株 HT1 和标记菌株 HT1-A 对蚕豆葡萄孢的抑
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菌半径为 11.34 mm 和 11.21 mm。同时，菌株 HT1

和菌株 HT1-A 的生长速率基本一致，在培养 24 h

时 OD600 值达到最大，分别为 2.259 和 2.241 (图 1)，

说明菌株 HT1-A 的抗性标记是稳定的，而且抑菌

能力和生长速率基本相同，可用于蚕豆植株中的定

殖测定。 

2.2  菌株 HT1-A 在蚕豆植株体内的定殖 

如图 2 所示，采用灌根方法接种均可在蚕豆植

株根、茎、叶部位分离到菌株 HT1-A，而对照组

在 LB 平板(含 100 µg/mL 氨苄青霉素)上未长出菌

落；灌根处理组，蚕豆根、茎、叶中所分离菌株的

菌落形态、颜色均与原始菌株相似；灌根处理后， 

 

 
 

图 1  菌株 HT1-A 与原始菌株 HT1 的生长曲线 
Figure 1  Growth curve of strain HT1-A and original 
strain HT1 

 

 
 

图 2  灌根法测定菌株 HT1-A 在蚕豆植株体内的定殖

情况 
Figure 2  Determining the colonization of strain HT1-A 
in faba bean plants by root irrigation method 
注：不同小写字母表示不同处理间的差异显著(P<0.05) 

Note: The different lowercase letters represent different 
treatment’s significant difference at 0.05 level 

标记菌株 HT1-A 在蚕豆根、茎、叶中均能定殖且

定殖数量为根>茎>叶，定殖量均呈现先升后降的趋

势，而且在根、茎、叶中的定殖量在第 7 天时达到最

大值，分别为 1.39×106、1.59×106 和 1.01×106 CFU/g；

第 14 天后定殖量逐渐下降，在第 83 天仍可检测到

一定数量的标记菌株，根、茎、叶中定殖量分别为

2.26×103、1.10×101 和 1.40×101 CFU/g，表明该菌

株可以在蚕豆植株体内定殖一定时期，定殖时间在

83 d 以上。 

2.3  植株内生微生物多样性及群落结构 

2.3.1  植株测序结果分析 

利用高通量测序技术测序并优化从根茎样

品中提取的 DNA 后，从蚕豆根部样品中获得 

436 193 条细菌有效序列，平均每个样本 72 698 条；

从茎部样品中获得 421 211 条有效序列，每个样

本 70 201 条。12 份样本在 97%相似水平下聚类

分析共得到 801 个细菌 OTU，所有样品的序列稀

释曲线逐渐趋于平缓(图 3)，说明该测序深度合理，

能够比较完整地反映出植株中细菌群落的结构和

种类。 

 

 
 
图 3  在 97%相似水平下所有处理所观察到物种数的

稀释曲线 
Figure 3  Dilution curves of species numbers observed 
for all treatments at 97% similar levels 
注：CK：对照；HT1：P. poae HT1；G：根部；J：茎部；相

同字母后不同数字编号表示 3 个重复 

Note: CK: Control; HT1: P. poae HT1; G: Root; J: Stem; The 
different numbers after the same letter represent 3 repetitions 
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2.3.2  根茎微生物的 OTU 及多样性分析 

对不同处理 OTU 进行分析，与对照根部的 

192 个 OTU 数相比，HT1 菌株灌根处理组的根部

细菌物种数增加了 78 个，而与对照茎部的 236 个

OTU 数相比，HT1 菌株灌根处理组的根部细菌物

种数减少了 133 个。在 97%分类水平下，对蚕豆

根茎的内生微生物群落多样性与相对丰度进行多

样性分析，如表 1 所示，Chaol 指数分析结果显示，

HT1 菌株灌根处理蚕豆根茎内生细菌的丰富度显

著性降低；Shannon 指数和 Simpson 指数分析结果

显示，HT1 菌株灌根处理蚕豆根内生细菌的物种

多样性显著增加，而茎内生细菌的物种多样性显著

降低。 

2.3.3  蚕豆植物内微生物群落结构特征 

将蚕豆 6 份根部样品经聚类分析所获得的   

1 208 个细菌 OTU 归属到 10 个门(图 4A)：变形

菌门(Proteobacteria)、厚壁菌门(Firmicutes)、放

线菌门(Actinobacteria)、拟杆菌门(Bacteroidetes)、

绿弯菌门(Chloroflexi)、Patescibacteria、疣微菌门

(Verrucomicrobia) 、 Spirochaetes 、 芽 单 胞 菌 门

(Gemmatimonadetes)和 Tenericutes，其中变形菌门

(Proteobacteria)和厚壁菌门 (Firmicutes)为优势细

菌类群，约占所有细菌的 99%以上。 

 
表 1  不同处理对蚕豆根茎微生物 α多样性指数的影响 
Table 1  Effects of different treatments on the microbial 
alpha diversity index of faba bean rhizomes 

Item  CK HT1 

根
Root 

OTUs 192 270 

Chao1 index 238.758 70a 187.171 70a 

Shannon index 3.374 40a 6.336 20b 

Simpson index 0.767 96a 0.978 00b 

茎 

Stem 

OTUs 236 103 

Chao1 index 189.241 70b 56.796 10a 

Shannon index 5.632 70b 4.708 90a 

Simpson index 0.951 94b 0.930 10a 

注：CK：对照；HT1：P. poae HT1。不同小写字母表示不同

处理间的差异显著(P<0.05) 

Note: CK: Control; HT1: P. poae HT1. The different lowercase 
letters represent different treatment’s significant difference at 0.05 
level 

将蚕豆 6 份茎样品经聚类分析所获得的 656 个

细菌 OTU 归属到 10 个门(图 4B)，包括变形菌门

(Proteobacteria)、厚壁菌门(Firmicutes)、拟杆菌门

(Bacteroidetes)、放线菌门(Actinobacteria)、绿弯菌

门(Chloroflexi)、酸杆菌门(Acidobacteria)、芽单胞

菌门(Gemmatimonadetes)、梭杆菌门(Fusobacteria)、

Spirochaetes 和硝化螺旋菌门(Nitrospirae)，其中优势

细 菌 类 群 变 形 菌 门 (Proteobacteria) 和 厚 壁 菌 门

(Firmicutes)约占所有细菌的 99%。 

如图 5A 所示，在灌根处理组的蚕豆根部细菌

中，厚壁菌门、放线菌门、拟杆菌门、绿弯菌门、

Patescibacteria、疣微菌门、Spirochaetes、芽单胞

菌门、Tenericutes 的相对丰度有所升高，其中，厚

壁 菌 门 、 放 线 菌 门 、 拟 杆 菌 门 丰 度 显 著 提 高

(P<0.05)，而变形菌门相对丰度显著降低(P<0.05)。

此外，灌根处理组的蚕豆茎部细菌中，变形菌门的

相对丰度有所升高；而厚壁菌门、拟杆菌门、放线

菌门、绿弯菌门、酸杆菌门、芽单胞菌门、梭杆菌

门、Spirochaetes、硝化螺旋菌门的相对丰度有所

降低，其中拟杆菌门下降最显著(图 5B) (P<0.05)。 

如图 6 所示，属水平上的物种组成热图分析显

示，灌根处理后，蚕豆根部细菌如 Romboutsia、

Mitsuaria、乳杆菌属(Lactobacillus)、德沃斯氏菌属

(Devosia)、不动杆菌属(Acinetobacter)、Paucibacter、

微枝形杆菌属 (Microvirga)、嗜麦芽窄食单 胞 菌

(Stenotrophomonas)、贪铜菌属(Cupriavidus)、鞘氨

醇 单 胞 菌 属 (sphingomonas) 、 短 波 单 胞 菌 属

(Brevundimonas)、芽孢杆菌属(Bacillus)、Massilia

和甲基杆菌属(Methylobacterium)等属的相对丰度明

显升高，而肠杆菌属(Enterobacter)则相反；蚕豆茎

部细菌如假单胞菌(Pseudomonas)、Muribaculaceae、

Elstera 、 鞘 氨 醇 单 胞 菌 属 (Sphingomonas) 和

Burkholderia-Caballeronia-Paraburkholderia 等 属

的相对丰度明显升高，而不动杆菌属(Acinetobacter)、

Romboutsia、Allorhizobium-Neorhizobium-Pararhizobium- 

Rhizobium 和严格梭菌属(Clostridium_sensu_stricto_1)

等相对丰度明显下降。 
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图 4  不同处理对蚕豆植株内微生物群落结构的影响 
Figure 4  Effects of different treatments on microbial community structure in faba bean plants 
注：A：根部；B：茎部。CK：对照；HT1：P. poae HT1。相同字母后不同数字编号表示 3 个重复 

Note: A: Root; B: Stem. CK: Control; HT1: P. poae HT1. The different numbers after the same letter represent 3 repetitions 

 

 
 

图 5  不同处理对门水平下蚕豆植株内微生物的影响 
Figure 5  Effects of different treatments on microorganism in faba bean plants at phylum level 
注：A：根部；B：茎部。CK：对照；HT1：P. poae HT1；不同小写字母表示不同处理间的差异显著(P<0.05) 

Note: A: Root; B: Stem. CK: Control; HT1: P. poae HT1; The different lowercase letters represent different treatment’s significant 
difference at 0.05 level 
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图 6  不同处理蚕豆植株内微生物属水平的物种组成热图 
Figure 6  Heat map of species composition at the microbe level in faba bean plants under different treatments 
注：A：根部；B：茎部。CK：对照；HT1：P. poae HT1 

Note: A: Root; B: Stem. CK: Control; HT1: P. poae HT1 
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3  讨论与结论 

在自然环境下，生防微生物能否稳定生存并有

效定殖于作物各组织中是发挥其生物防效的重要

条件，定殖能力越强，防治病害的效果就越明   

显[36-37]。与根际微生物和土壤微生物相比，内生菌

由于与宿主植物长期协同进化，形成了互惠互利、

相互依存的关系[38]，因此它们定殖在植物组织间受

环境的影响较小，作为生防因子能发挥出更大的优

势[39]。Behrendt 等[40]首次描述草假单胞菌；Zachow

等 [41] 发 现 Pseudomonas poae RE*1-1-14 可 抑 制

Rhizoctonia solani 生长，并能产生新型脂肽 Poaeamide

物质，该物质影响菌株在根部的定殖。Xia 等[42]

从柳枝稷中分离出 Pseudomonas poae A2-S9，该菌

株显示出促进植物生长的能力。Ren 等[43]研究发现

Pseudomonas poae JSU-Y1 可以抑制苹果上青霉菌

的生长。前人并未对草假单胞菌在蚕豆中的定殖特

性及其对蚕豆内生菌多样性的影响进行研究。本研

究中内生草假单胞菌 HT1 能有效定殖于蚕豆的植

株组织中，通过氨苄青霉素标记法获得标记菌株

HT1-A，用于测定蚕豆植株根茎中的菌株定殖量，

灌根处理后在第 7 天定殖量达到最大，在每克根、

茎、叶组织中的菌数均达到了 106 数量级，而且根

中菌株的定殖量均高于茎、叶部位，这与高竞等[37]

得出的解淀粉芽孢杆菌 WK1 在根部定殖的菌体

相比茎叶定殖更牢固的结论一致。原因可能是根

部代谢旺盛时提供可利用的养分更多。另外，在

第 83 天时，在每克根组织中的菌数达到 103 数量

级，而每克茎和叶组织中的数量也达到了 101 数

量级。由此可以得出结论，在蚕豆生长期间菌株

HT1 能在蚕豆植株中长期有效定殖，为植株免受

赤斑病的侵染起到保护作用，为其充分发挥生防

应用奠定基础。 

通过对 α 多样性的分析发现，菌株 HT1 处理

下蚕豆根部和茎部内生细菌的丰富度和多样性存

在明显差异：菌株 HT1 处理显著降低了蚕豆根茎

部内生细菌的丰富度，显著增加了根内生细菌的物

种多样性，降低了茎内生细菌的物种多样性。这与

沙月霞等[44]的描述相一致。HT1 菌株处理后蚕豆

根部内生细菌的优势菌群发生了较大的变化，厚壁

菌 门 、 放 线 菌 门 、 拟 杆 菌 门 、 绿 弯 菌 门 、

Patescibacteria、疣微菌门、Spirochaetes、芽单胞

菌门、Tenericutes 的相对丰度均有提高，其中厚

壁菌门、放线菌门、拟杆菌门丰度显著提高；但

HT1 菌株处理后蚕豆茎部的优势菌群未发生较

大的变化，仅变形菌门的相对丰度有所升高。在

属水平上，HT1 菌株处理后与对照的优势菌属差

异较大，但是又有一些共有的优势菌属。蚕豆根

部 细 菌 如 Romboutsia 、 Mitsuaria 、 乳 杆 菌 属

(Lactobacillus)、德沃斯氏菌属(Devosia)、不动杆菌

属 (Acinetobacter) 、 Paucibacter 、 微 枝 形 杆 菌 属

(Microvirga)、嗜麦芽窄食单胞菌(Stenotrophomonas)、

贪 铜 菌 属 (Cupriavidus) 、 鞘 氨 醇 单 胞 菌 属

(Sphingomonas)、短波单胞菌属(Brevundimonas)、

芽 孢 杆 菌 属 (Bacillus) 、 Massilia 、 甲 基 杆 菌 属

(Methylobacterium)等属的相对丰度明显升高，而肠

杆 菌 属 (Enterobacter)则 相 反 ， 但 根 部 假 单 胞 菌

(Pseudomonas)数量无明显差异，有可能假单胞菌

自 下 而 上 传 输 ； 蚕 豆 茎 部 细 菌 如 假 单 胞 菌

(Pseudomonas)、Muribaculaceae、Elstera、鞘氨醇

单胞菌属(Sphingomonas)、Burkholderia-Caballeronia- 

Paraburkholderia 等属的相对丰度明显升高，而不

动杆菌属(Acinetobacter)、Romboutsia、Allorhizobium- 

Neorhizobium-Pararhizobium-Rhizobium、严格梭菌

属(Clostridium_sensu_stricto_1)等相对丰度明显下

降。短波单胞菌属 [45]、芽孢杆菌属 [46]、Massilia

等[47]被报道具有一定的促生作用。可见，草假单

胞菌灌根处理在一定程度上提高了植株中具有抑

菌促生功能微生物的相对丰度。 

草假单胞菌 HT1 可在蚕豆植株组织内长期有

效定殖，并提高了植物内生细菌的物种多样性和相

关功能微生物的相对丰度，为开展蚕豆赤斑病的生

物防治提供了菌种资源，也为该菌的进一步开发利

用提供了依据，并为其田间应用奠定了基础。 
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