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摘   要：【背景】花椒根腐病的防治一直是生产中难以解决的问题，优良生防菌的筛选是微生物

菌剂研发的重要方向。【目的】解析花椒根腐病拮抗菌 T-1 的遗传信息，深入挖掘其拮抗基因簇资

源，揭示该菌的拮抗机制。【方法】采用平板对峙法、形态观察、生理生化测定结合分子生物学等

方法进行拮抗菌的分离鉴定，同时对菌株进行全基因组测序，并对其序列进行分析及比较基因组学分

析。【结果】分离获得的菌株经鉴定为贝莱斯芽孢杆菌，编号 T-1，该菌对花椒根腐病的抑制率可达

72%，可使菌丝前端的生长严重受阻，抑菌谱检测和花椒根片的离体拮抗试验结果表明，拮抗菌 T-1
具有较广的抑菌活性且离体状态下对花椒根片具有一定的拮抗作用。其全基因组序列数据提交到

NCBI 的 SRA 数据库中获得登录号为 SRX11086663，基因组总长为 3 886 726 bp，GC 含量为 46.42%，

全基因组中有 4 015 个编码基因，占总基因组的 89.74%，比较基因组学分析结果显示，菌株 T-1
与贝莱斯芽孢杆菌模式菌株 FZB42 相似性高，拮抗基因簇预测结果发现 B. velezensis T-1 基因组序

列中有 12 个编码次级代谢产物基因合成簇，其中 8 个与已知功能基因簇高度相似，分别为 butirosin 
A/butirosin B、macrolactin H、backland、泛革素(fengycin)、difficidin、bacillibactin、溶杆菌素(bacilysin)
和表面活性素(surfactant)，4 个基因簇功能未知。【结论】本研究明确了拮抗菌 T-1 全基因组的遗传

信息，获得了拮抗基因相关的基因簇，为后期研究该菌株在抑菌方面的分子机理提供了参考。 

关键词：贝莱斯芽孢杆菌；全基因组序列；拮抗基因；次级代谢产物  
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Abstract: [Background] It remains a challenge to prevent and control Zanthoxylum bungeanum root 
rot in production, and the screening of biocontrol bacteria for the development of microbial agents 
seems to be a promising solution. [Objective] To analyze the genetic information of the antagonistic 
strain T-1, explore the root rot-antagonizing gene clusters, and reveal the antagonistic mechanism. 
[Methods] The methods of plate confrontation, morphological observation, physiological and 
biochemical index determination, and molecular biology were used to isolate and identify the 
antagonistic bacteria. The whole genome of the strain was sequenced, followed by sequence analysis and 
comparative genomics analysis. [Results] The strain was identified as Bacillus velezensis and numbered 
T-1. It inhibited 72% of the Fusarium solani, the pathogen of Z. bungeanum root rot, and hindered the 
growth of the front end of the mycelia. The results of in vitro antagonism experiments showed that T-1 
had a wide range of antibacterial activities and had certain antagonistic effect on Z. bungeanum root 
pieces in vitro. Its whole-genome sequence data were submitted to SRA of NCBI to yield the accession 
number of SRX11086663. The genome was 3 886 726 bp, with GC content of 46.42% and 4 015 coding 
genes (89.74% of the genome). Comparative genomics analysis suggested that it had a high homology 
with the model strain B. velezensis FZB42, and the antagonistic gene cluster prediction indicated     
12 gene clusters encoding the secondary metabolites in T-1 genome. Eight of them had functions known 
(butirosin A/butirosin B, macrolactin H, backland, fengycin, difficidin, bacillibactin, bacilysin, and 
surfactant), and the rest four had functions unknown. [Conclusion] This paper dissects the whole 
genome of B. velezensis T-1 and clarifies the gene clusters related to antagonism, which can serve as a 
reference for further research on the molecular antibacterial mechanism of this strain. 
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花椒(Zanthoxylum bungeanum Maxim.)是有

刺灌木或小乔木, 为芸香科花椒属，有着悠久

的栽培历史，是一种具有重要经济价值和药用

价值的多年生香料和油料树种[1-2]。甘肃省陇南

市武都区位于甘肃省南部，地处秦巴山地结合

部，属中国南北气候的过渡区，日照充足，气

候温暖，是中国花椒最佳适生区之一。近年来，

武都区花椒种植园出现了多种病害，其中根腐

病是引起椒树死亡及重茬病害的最典型也最严

重的病害之一，已造成了较大的经济损失。我

们前期试验中已经对引起花椒根腐病的病原菌

进行了分离鉴定，并确定引起该病害的主要病

原菌为腐皮镰刀菌[3]。为了实现花椒根腐病的

绿色防控，生物防治已成为科学研究领域的热
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点，但目前有关花椒根腐病生物防治方面的报

道 较 少 。 郭 志 斌 等 [4] 研 究 发 现 淡 紫 拟 青 霉

(Paecilomyces lilacinus)对花椒根腐病菌腐皮镰刀

菌(Fusarium solani)具有拮抗作用，李姝江等[5]分

离出的蜡样芽孢杆菌对花椒根腐病菌具有很强

的拮抗作用，田凤鸣等[6]研究发现绿色木霉和

哈茨木霉按照 1:1 的比例配比后对腐皮镰刀菌

的抑制率高达 88%，除此之外再无相关报道。 
芽孢杆菌在自然界中分布广泛且极易分离

培养，具有广谱抗菌活性和极强的抗逆能力[7]。

贝莱斯芽孢杆菌(Bacillus velezensis)是芽孢杆

菌属的一个新种[8]。自然界中贝莱斯芽孢杆菌

普遍存在，如植物组织、土壤、海洋等[9-11]。近

年来，国内外有关贝莱斯芽孢杆菌的报道很多，

研究主要集中在动植物的促生作用、植物病原

菌的拮抗作用、次级代谢产物的分离、新的抑

菌基因簇的挖掘及分子拮抗机制等方面[12-15]，

但贝莱斯芽孢杆菌在花椒根腐病防治中的研究

及应用未见相关报道。 
本文以引起花椒根腐病病害的主要致病真

菌腐皮镰刀菌为靶菌，从健康花椒根际土壤中

分离筛选拮抗菌，同时测定了拮抗菌的抑菌效

果，证实了其抗菌活性，为了挖掘有用的次级

代谢产物合成基因簇，对菌株 T-1 进行了全基

因组测序，同时借助生物信息学软件预测菌株

T-1 的各类相关功能基因，以期为后续研究该菌

株在花椒根腐病中的拮抗机制提供参考。 

1  材料与方法 
1.1  材料 
1.1.1  菌株  

供试菌花椒根腐病的病原菌腐皮镰刀菌

(Fusarium solani) H1 和花椒根腐病拮抗菌 T-1
分别从患有花椒根腐病的花椒根部和健康花椒

根部根系土壤中分离获得，广谱抑菌试验的供

试病原菌由江西师范大学杨慧林老师惠赠，大

蒜茎腐病病原菌分离鉴定由本学院微生物实验

室分离获得，将获得的病原菌保存于 4 °C 冰箱

备用。 
1.1.2  培养基 

PDA 培养基(g/L)：马铃薯 200.0，葡萄糖 20.0，

琼脂 15.0−20.0，103.4 kPa 灭菌 21 min 后倒平板。 
LB 培养基(g/L)：胰蛋白胨 10.0，酵母提取

物 5.0，NaCl 10.0，摇动容器直至溶质溶解，用

5.0 mol/L NaOH 调 pH 值至 7.0，去离子水定容

至 1 L，103.4 kPa 灭菌 21 min。 
1.1.3  主要试剂和仪器 

葡萄糖、琼脂、胰蛋白胨、酵母提取物和

氢氧化钠，国药集团化学试剂有限公司；细菌

基因组提取试剂盒，天根生化科技(北京)有限公

司。气浴式摇床，常州高德仪器制造有限公司；

立式压力蒸汽灭菌器，上海申安医疗器械厂。 

1.2  方法 
1.2.1  拮抗菌株的分离筛选 

称取花椒根部土壤 10.0 g，放入 100 mL 无

菌水三角瓶中，28 °C、180 r/min 培养 30 min，

静置 30 min 后，取上清液 1 mL，梯度稀释为

10−1−10−6，各取 10−5 和 10−6 浓度 100 μL 涂布于

LB 培养基中，37 °C 倒置培养 24 h 后，挑取单

菌落进行传代培养，培养好的菌液保存于 4 °C
冰箱备用，将一株分离菌编号为 T-1。 
1.2.2  拮抗菌 T-1 形态学鉴定及生理生化测定 

形态观察及理化试验参考文献[16-17]。将

分离筛选的拮抗菌株置于体视显微镜(放大倍

数为 150×)下，观察拮抗菌 T-1 菌落形态。 
1.2.3  拮抗菌 T-1 分子生物学鉴定及系统发育

树的构建 
将菌株 T-1 接种于 LB 液体培养基中，

30 °C、180 r/min 培养后提取菌株 T-1 基因组

DNA，利用细菌通用引物 27F (5′-AGAGTTTG 
ATCMTGGCTCAG-3′)和 1492R (5′-T8ACGGYT 
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ACCTTGTTACGACT-3′)[18]进行 16S rRNA 基因

片段的扩增。PCR 反应体系(30 μL)：Super Mix 
(1.1×) 15 μL，Primer F (10 μmol/L) 1 μL，Primer 
R (10 μmol/L) 1 μL，模板(ng/μL) 1 μL，ddH2O  
12 μL。PCR 反应条件：96 °C 5 min；96 °C 20 s，

62 °C 20 s，72 °C 30 s，30 个循环；72 °C 10 min。

用 1.0%的琼脂糖凝胶电泳检测 PCR 产物，观

察目的条带性状。测序由北京六合华大基因科

技有限公司完成，将测序结果与数据库 NCBI
中已知的序列进行 Nucleotide BLAST 同源性比

对，运用 MEGA 7.0 中 neighbor-joining 法构建

系统发育树。 
1.2.4  平板对峙法 

以花椒根腐病病原菌腐皮镰刀菌为指示

菌，用打孔器(直径为 6 mm)将指示菌打成菌

饼接种在 PDA 培养基的中央，将拮抗菌等距

离接种在花椒根腐病病原菌的周围，点接处

距离病原中心 2 cm，培养 5 d 后统计拮抗菌

T-1 对病原菌的抑制率，抑制率=(对照病原菌

的直径–处理组病原菌直径)/对照组病原菌直

径×100%。 
1.2.5  拮抗菌 T-1 对花椒根腐病病原菌前端菌

丝生长影响的观察 
将 1.2.4 中的抑菌平板放置于体视显微镜

(放大倍数为 150×)下，观察拮抗菌 T-1 对花椒

根腐病病原菌前端菌丝生长的影响。 
1.2.6  拮抗菌真菌抑菌谱的检测 

采用平板对峙法进行拮抗菌真菌抑菌谱的

检测，将病原真菌打成 6 mm 的菌饼接种在 PDA
培养基的中央，将拮抗菌菌液按照品字形等距

离接种在病原菌的周围，点接处距离病原中心

2 cm，每种病原菌设置 3 个重复，培养 5 d 后

计算拮抗菌 T-1 对病原菌的抑制率。抑制率=(对
照病原菌的直径−处理组病原菌直径)/对照组病

原菌直径×100%。 

1.2.7  拮抗菌 T-1 对花椒根片的离体拮抗试验 
病原菌孢子液的制备：将病原菌接种在

PDA 培养基中 28 °C 培养 3−5 d，加入适量的无

菌水冲洗提前培养好的孢子并对其进行过滤，

制成 1.0×106 个/mL 浓度的孢子液。 

拮抗菌菌液的制备：将培养好的菌液浓度

稀释为 1.0×108 CFU/mL。 

花椒根片的离体拮抗试验：取新鲜花椒主

根经 75%的酒精消毒后，用无菌单面刀片切成

3−5 mm 的薄片，在无菌水中漂洗 3−5 次，按照

品字形放置于提前铺好无菌滤纸的培养皿中，

加入 8 mL 的无菌水保持湿度，分别在根片中接

入 100 μL 的拮抗菌菌液、然后再接入 100 μL

病原菌孢子液，28 °C 恒温培养 3−7 d 后，每种

处理 3 个重复，观察拮抗菌 T-1 对花椒根腐病

病原菌的拮抗作用。 

1.3  菌株 T-1 全基因组测序及分析 
将菌株 T-1 接种于 LB 液体培养基中，30 °C、

180 r/min 培养过夜，4 °C、12 000 r/min 离心   

10 min 后弃上清，提取基因组 DNA，对其进行

全基因组分析，后续高通量测序委托上海唯那

科技有限公司完成。二代测序结果通过与 COG、

NR、SWISS-PROT、PFAM、KEGG 和 GO 六

大数据库进行比对后获得相应的注释信息，利

用多种绘图工具对注释信息进行汇总。通过

BLAST+ 软 件 (ftp://ftp.ncbi.nlm.nih.gov/blast/ 

executables/blast+/2.3.0/)与 碳 水 化 合 物 活 性 酶

数据库(CAZy，http://www. cazy.org/)比较，获取

相关基因的遗传信息。通过 antiSMASH (https://dl. 

secondarymetabolites.org/releases/4.0.2/)软件对样

本的次级代谢产物合成基因簇进行预测，获得

代谢产物预测结果。 

1.4  比较基因组学分析 
从 NCBI 中获得模式菌株 B. velezensis FZB42 
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(NC_009725.2)的全基因组序列，与 B. velezensis 
T-1 的全基因组序列进行比较基因组学分析。 

2  结果与分析 
2.1  拮抗菌 T-1 的菌落形态及生理生化测定 

体视显微镜下的拮抗菌 T-1 形态结果显示，

菌落大而微黄，边缘不规则，表面不平整且有

褶皱，革兰氏染色为阳性菌(图 1)。 
生理生化结果显示，菌株 T-1 能分解利用

D-葡萄糖、L-阿拉伯糖、D-甘露糖，鸟氨酸脱

羧酶、赖氨酸脱羧酶、能水解明胶、淀粉和酪

蛋白，接触酶反应、吲哚试验、V-P 反应、硝

酸盐还原反应和过氧化酶反应均呈阳性(表 1)。 

2.2  拮抗 T-1 对花椒根腐病的拮抗效果及

对病原菌前端菌丝生长的影响结果 
菌丝抑制试验结果表明，拮抗菌 T-1 对花

椒根腐病具有很好的抑制作用，培养 5 d 后的对

照病原菌菌落直径可达 80.0 mm (图 2A)，接种 

 

 
 
图 1  拮抗菌 T-1 的菌落形态   A：拮抗菌 T-1 菌落；B、C：拮抗菌 T-1 单菌落形态。A、B 为培养 3 d
后的菌落形态；C 在体视显微镜下的放大倍数为 150× 
Figure 1  Colony morphology of antagonistic strain T-1. A: Colony of antagonistic bacteria T-1; B, C: Single 
colony morphology of antagonistic strain T-1. A and B show the colony morphology after 3 days of culture;  
C: Magnification under stereomicroscope is 150×. 
 
表 1  菌株 T-1 的生理生化特性 
Table 1  Physiological and biochemical characteristics of strain T-1 
Item Result Item Result 

D-葡萄糖 D-glucose + 肌醇 Inositol – 
L-阿拉伯糖 L-arabinose + 尿素酶 Urease – 
D-甘露糖 D-mannose + 硫化氢产生 Hydrogen sulfide production – 
D-阿拉伯糖 D-arabinose – 氧化酶试纸 Oxidase test paper – 
水解明胶 Hydrolyzed gelatin + 丙二酸盐 Malonate – 
水解淀粉 Hydrolyzed starch + 鸟氨酸脱羧酶 Ornithine decarboxylase + 
水解酪蛋白 Hydrolyzed casein + 赖氨酸脱羧酶 Lysine decarboxylase + 
接触酶反应 Contact enzyme reaction + 半固体琼脂 Semi-solid agar – 
吲哚试验 Indole test + 硝酸盐还原反应 Nitrate reduction reaction + 
V-P 反应 V-P reaction + 过氧化物酶反应 Peroxidase reaction + 
注：+：阳性；–：阴性 
Note: +: Positive; –: Negative. 
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了拮抗菌 T-1 的病原菌直径为 22.5 mm (图 2B)，

抑制率可达 72%；用体视显微镜观察了拮抗菌

株 T-1 对病原菌前端菌丝生长的影响：对照病

原菌的菌丝前端菌丝呈放射状、菌丝蓬松、浓

密，生长粗细均匀(图 2C)；而接种了拮抗菌 T-1

的病原菌菌丝前端失去了延伸性，菌丝稀薄，

扭曲变形成畸形(图 2D)。这说明拮抗菌 T-1 分

泌的次级代谢产物对花椒根腐病病原菌腐皮镰

刀菌具有很好的抑制作用。 

 

 
 
图 2  菌株 T-1 对花椒根腐病病原菌的拮抗效果

及对病原菌前端菌丝生长的影响   A：花椒根腐

病病原菌的菌落；B：菌株 T-1 对病原菌的抑制；

C：病原菌前端菌丝形态；D：菌株 T-1 对病原菌

前端菌丝的影响 
Figure 2  The antagonistic effect of strain T-1 on 
the pathogen of Zanthoxylum bungeanum root rot 
and its influence on the growth of the frontal 
hyphae of the pathogen. A: The colony of the 
pathogen of Zanthoxylum bungeanum root rot; B: 
Inhibition of the pathogen by the strain T-1; C: 
Morphology of pathogens precursor hyphae; D: The 
influence of the strain T-1 on the pathogens 
precursor hyphae.  

2.3  拮抗菌 T-1 抑菌谱的检测结果 
抑菌谱试验检测结果显示，拮抗菌 T-1 对

多种病原真菌具有较广的抑菌活性，检测的   

6 种病原真菌除对禾谷镰刀菌抑菌效果较差外，

对其他 5 种病原菌抑菌效果都很好，抑菌率均

可达到 70%以上(图 3)，表明拮抗菌 T-1 后期可

作为防治花椒根腐病微生物菌剂的优良菌种。 

2.4  拮抗菌 T-1 对花椒根片的离体拮抗试验

结果 
为进一步确定菌株 T-1 对花椒根腐病的拮

抗效果，本文进行了离体拮抗试验，试验结果表

明，接种了无菌水的根片 7 d 后依然保有原有色

泽，根皮和木质部未发生分离，无异味产生，根

片周围也无褐色液体流出(图 4A)；接种了花椒

病原菌的根片在离体培养 3 d 后根片开始发病，

颜色发黑，根片上附着有浓密的病原菌菌丝，7 d

后颜色加重，根片变软，根皮与木质部完全分离，

同时有股臭味，这与大田中患有根腐病的花椒根

部散发出的异味相同(图 4B)；而接种了拮抗菌

T-1 菌液和病原菌孢子液的根片发病症状与只接

种病原菌的花椒根片相比较轻，根片颜色较浅，

7 d 根片未出现变软现象，同时根皮和根片未发

生完全的分离(图 4C)。结果说明，拮抗菌 T-1 在

离体状态下对花椒根腐病表现出良好的拮抗效

果，这与 2.2 中的试验结果一致。 

2.5  拮抗菌T-1的分子生物学鉴定和16S rRNA
基因系统发育树构建 

采用通用引物 27F 和 1492R 对拮抗菌进行

16S rRNA 基因的 PCR 扩增，在 1 000−2 000 bp

之间出现了特异性条带，经序列测定其有效片

段的大 小 为 1 444 bp。 得到 的测序 结 果经

BLAST 比对，选取代表性的 13 个菌株与菌株

T-1 进行系统发育树构建，使用软件 MEGA X，

采用最大似然法与 Tamura-Nei 模型，如图 5 所 
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图 3  拮抗菌 T-1 对病原真菌广谱抑菌效果   A1：花椒根腐病病原菌腐皮镰刀菌；A2：拮抗菌 T-1 对

花椒根腐病病原菌的拮抗效果；B1：大蒜茎腐病病原菌；B2：拮抗菌 T-1 对大蒜茎腐病病原菌的拮抗

效果；C1：黑曲霉；C2：拮抗菌 T-1 对黑曲霉的拮抗效果；D1：禾谷镰刀菌；D2：拮抗菌 T-1 对禾谷

镰刀菌的拮抗效果；E1：梅毒镰刀菌；E2：拮抗菌 T-1 对梅毒镰刀菌的拮抗效果；F1：藤仓赤霉菌；

F2：拮抗菌 T-1 对藤仓赤霉菌的拮抗效果 
Figure 3  The broad-spectrum antibacterial effect of antagonistic strain T-1 on pathogenic fungi. A1: 
Zanthoxylum bungeanum root rot pathogens Fusarium solani; A2: The antagonistic effect of antagonistic 
strain T-1 on the pathogen of Zanthoxylum bungeanum root rot; B1: The pathogen bacteria of garlic stem rot; 
B2: The antagonistic effect of antagonistic strain T-1 on the pathogen of garlic stem rot; C1: Aspergillus niger; 
C2: The antagonistic effect of antagonistic strain T-1 on Aspergillus niger; D1: Fusarium graminearum; D2: 
Antagonistic effect of antagonistic strain T-1 against Fusarium graminearum; E1: Fusarium syphilis; E2: 
Antagonistic effect of antagonistic strain T-1 against Fusarium syphilis; F1: Gibberella fujikura; F2: 
Antagonistic effect of antagonistic strain T-1 against Gibberella fujikura. 
 

 
 
图 4  拮抗菌 T-1 对花椒根片的拮抗作用   A：接入无菌水根片；B：接种病原菌根片；C：接种拮抗

菌 T-1 对根片的抑制 
Figure 4  Antagonistic effect of antagonistic strain T-1 on Zanthoxylum bungeanum root slices. A: 
Connecting sterile water root tablets; B: Inoculating pathogenic mycorrhizal tablets; C: Inhibition of root 
pieces by inoculation antagonistic strain T-1. 
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图 5  基于 16S rRNA 基因构建的拮抗菌 T-1 系统发育树   Bootstrap 次数设置为 1 000；左上角标尺

表示 0.2%的序列进化差异；分支点上的数字表示 bootstrap 的支持率；括号内表示 GenBank 登录号 
Figure 5  An antagonistic T-1 phylogenetic tree constructed based on 16S rRNA gene sequence. Bootstrap 
times are set to 1 000; Ruler represents 0.2% of sequence evolutionary differences; The numbers on the 
branch points indicate the support rate for bootstrap; The parentheses represent the GenBank accession No.. 
 
示，菌株 T-1 与 FZB42 的亲缘关系最近，同属

于贝莱斯芽孢杆菌。 

2.6  菌株 T-1 全基因组序列分析结果 
测序结果发现，B. velezensis T-1 基因序列

全长 3 886 726 bp，N 50 (bp)的长度为 2 061 294，

N 90 (bp)长度为 264 523，GC 含量为 46.42%，

包括 82 个 tRNA、9 个 rRNA 和 4 015 个编码基

因，占总基因组的 89.74%，其中编码假设蛋白

的基因含有 704 个基因，基因组圈图见图 6。 
COG 注释结果显示，最终得到 2 984 个基

因注释(图 7)，占总基因的 74.32%，功能未知蛋

白的基因占基因预测总数的 25.3%，共分 20 类

基因注释结果，其中较为丰富的是氨基酸代谢

及 转 运 (amino acid transport and metabolism)   
287 个，占注释基因的 9.6%；转录 232 个，占

注 释 基 因 的 7.8%； 碳 水 化 合 物 转 运 和 代 谢  

222 个，占注释基因的 7.4%；此外还有 755 个

功能未知的基因，占注释基因的 25.3%，需要

后续加强探索其功能。GO 注释结果显示，GO 功

能共分三类，分别为：生物过程中含有 1 357 个

基因，细胞组分中含有 1 339 个基因，以及分

子功能中含有 2 267 个基因。KEGG 注释结果

显示共含有 2 220 个基因，约占菌总基因数的

55.3%，共计有 41 条代谢通路。 
碳水化合物活性酶分析结果显示，B. velezensis 

T-1 菌株编码的 CAZy 酶类基因家族有 126 个，

菌株 T-1 中存在与代谢有关的很多酶基因，如

编码 β-葡萄糖苷酶(EC 3.2.1.21)、内切葡聚糖酶

(EC 3.2.1.4)、β-半乳糖苷酶(EC 3.2.1.23)等基

因，能从基因水平更加深入地探索菌株 T-1 的

生防机制。同时，该菌能够产生一些与降解病

原菌细胞壁有关的酶，如蛋白酶、β-1,4-葡聚糖 
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酶(EC 3.2.1.74)、几丁质酶(EC 3.2.1.14)，同时

发现约 50 个残基的模块附着在来自 GH18、

GH19、GH23、GH24、GH25 和 GH73 家族的

各种酶上，即分解几丁质或肽聚糖的酶。该菌

还能产生与菌株抗逆性密切相关的基因海藻糖

(EC 3.2.1.28)，海藻糖(trehalose)是菌株在恶劣

环境中的一种保护剂[19]。以上分析结果表明，

菌株 T-1 是通过产生水解酶而实现对病原菌细

胞壁的降解，并且分泌的代谢产物有适应极端

环 境 的 潜 力 ， 这 与 B. velezensis L-1、 C2、

RB.DS29[10,20-21]这 3 株菌能产生拮抗蛋白类抗

菌物质的分析结果类似。 
antiSMASH 分析结果发现，B. velezensis 

T-1 共预测到 12 个次级代谢产物合成基因簇，

其中有明确信息的为 8 个，分别是 butirosin 
A/butirosin B、macrolactin H、backland、泛革

素(fengycin)、difficidin、bacillibactin、溶杆菌

素(bacilysin)和表面活性素(surfactant)，这些肽

聚糖和聚酮糖类抗性化合物是防治花椒根腐病

病 害 的 主 要 物 质 基 础 ， 其 中 菌 株 T-1 中 的

butirosin 基因簇相似性仅为 7%，该基因簇有可

能会产生新的抑菌物质，有待深入研究。同时

该菌基因组中存在 4 个未知的次级代谢产物合

成基因簇(cluster 2、3、7、8)，这就说明该菌株

T-1 可能存在新的拮抗物质相关的基因簇，在后

期农业生产中具有很大的应用潜力。 

2.7  比较基因组学分析结果 
通过分析比较 B. velezensis T-1 与模式   

B. velezensis FZB42 两株菌的共有基因和特有

基因，结果显示，2 个菌株共有基因家族(core 
gene family) 3 280 个，占总基因家族的 99.4%，

说明两株菌相似度极高，这与 2.4 中构建的系

统发育树中两株菌聚在同一支的结果相一致。

其中，FZB42 特有的基因家族 7 个，在基因组

上共有 19 个基因；而菌株 T-1 特有的基因家族

为 11 个(图 8)，在基因组上共计 27 个基因(表 2)，
总长 28 353 bp，其中 6 个基因是已知基因家族

的基因，分别为：gene0235 和 gene3168 的基因

名称是 norG，是编码一类磷酸吡哆醛(pyridoxal 
phosphate，PLP)依赖性转氨酶的基因，是转氨

酶家族的成员；gene1103 和 gene1207 的基因名

称是 yobL，是核糖核酸酶 YeeF 蛋白家族的成

员；gene3275 和 gene3274 的基因名称是 dndB 
(DNA 降解基因 B)，是编码有关修饰/降解的基

因簇 dnd，这个家族的基因包含 4 个与 DNA 修

饰必需的基因，分别是 dndA、dndB、dndC 和

dndD。其中菌株 T-1 中未知名称的特有基因功

能预测与 DNA 修饰、降解、结合和核糖体的合

成与修饰、蛋白质、产孢及离子转运等相关，

同时还存在一些未知功能的基因，需要后期深

入研究。通过 Gene Family 分析结果显示，     
B. velezensis T-1 与 B. velezensis FZB42 能够聚

类到 Gene Family 中的基因数分别为 3 540 个和  
3 570 个，未聚类到一起的基因数是 448 个和

160 个(图 9)。 

 

 
 
图 8  同源基因基因家族分析图 
Figure 8  Gene family analysis diagram of 
homologous genes. 
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表 2  B. velezensis T-1 的特有基因 
Table 2  The unique genes of B. velezensis T-1  
The number of gene 
family 

ID of the unique gene 

OG0000032 gene0340, gene1103, gene1207, 
gene3278, gene3562, gene3759 

OG0000249 gene0413, gene2260, gene2261 
OG0003289 gene0235, gene3168 
OG0003290 gene0389, gene0391 
OG0003291 gene1662, gene0427 
OG0003292 gene1660, gene0428 
OG0003293 gene1667, gene0939 
OG0003294 gene1082, gene1081 
OG0003295 gene2475, gene2474 
OG0003296 gene2690, gene2689 
OG0003297 gene3275, gene3274 
 

B. velezensis T-1 与 B. velezensis FZB42  
两株菌次级代谢产物合成基因簇的比较结果显

示，合成与拮抗相关的基因簇的数量分别是   
12 个和 13 个，其中 8 个次级代谢产物簇(butirosin 
A/butirosin B 、 macrolactin H 、 backland 、

fengycin、difficidin、bacillibactin、bacilysin 和

surfactant)在两株菌中高度保守，B. velezensis 
FZB42 菌中不同的代谢产物簇是 plantazolicin，

该基因簇大小约 10 kb，由 12 个基因组成的基

因簇决定 [22]。周亮亮 [23]分离 的 B. velezensis 
QC-J 产生的次级代谢产物簇(xenematide)是该

菌特有的。这说明不同来源的贝莱斯芽孢杆菌

产生的次级代谢产物具有差异性。 

3  讨论与结论 
尽管越来越多的贝莱斯芽孢杆菌在植物病

害的防治中发挥着极其重要的作用，但在实际

生产应用中，该菌受到多种环境因素的影响而

降低了生防效果，因此，筛选适应特定地域环

境的优良菌株尤为必要[24]。李永丽等[25-26]从特

有树种新疆野苹果中分离出贝莱斯芽孢杆菌

Pm9 和 Mr12，这 2 株菌对苹果轮纹病菌具有较

强的拮抗作用。臧超群等[27]从花生叶片上分离

筛选到贝莱斯芽孢杆菌 BP-1，其对花生网斑病

菌具有较强的抑菌活性。沙月霞等[28]分离出的 

 

 
 
图 9  同源基因聚类分析 
Figure 9  Cluster analysis of homologous genes. 
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贝莱斯芽孢杆菌 E69 在预防稻瘟病方面具有很

好的生物防治效果。本文从花椒根系土壤中分

离到的拮抗菌 T-1 经鉴定为贝莱斯芽孢杆菌，

并且研究结果表明，菌株 T-1 对花椒根腐病致

病菌具有良好的拮抗效果，其抑制率可达 72%，

同时对大蒜茎腐病、黑曲霉、禾谷镰刀菌、梅

毒镰刀菌及藤仓赤霉菌多种病原真菌也具有广

泛的抑菌作用，证实了菌株 T-1 广泛的抗菌活

性，推测该菌未来具有很好的应用潜力。 
细菌能够产生结构多样的次级代谢物，如

聚酮合酶(PKs)、核糖体合成和翻译后修饰肽

(RiPPs)及非核糖体肽合成酶(NRPS)等。据相关研

究报道，已被分离鉴定的贝莱斯芽孢杆菌产生的

次生代谢产物具有优良的抗菌活性，具有潜在的农

业应用价值。目前已知且研究最广泛的可引起植物

诱导性系统抗性的脂多糖是 surfactin、fengycin 和

iturin 家族[29-31]，surfactin 和 fengycin 基因簇在

菌株 T-1 中存在，而 iturin 在菌株 T-1 基因组中

未发现，从基因组水平能够证实 B. velezensis T-1
菌株对花椒根腐病具有很好的防治潜力。 

据 报 道 ， 6 个 次 级 代 谢 产 物 (fengycin 、

bacilaene、surfactin、bacillibactin、bacilysin 和

terpene)在 52 株芽孢杆菌中均存在，说明与抑

菌相关的基因簇在菌中都非常保守。本文分离

的 B. velezensis T-1 中同样存在以上次级代谢产

物基因簇，这说明菌株 T-1 存在着抑菌潜力，

与前期试验结论一致。 
在比较基因组分析结果中发现，菌株 T-1 与

菌株 FZB42 的基因组序列有着高度的一致性，其

中共有的基因为 3 280 个，模式菌株 B. Velezensis 
FZB42 不仅可以抑制植物病原细菌和真菌的生

长，而且是良好的根际促生菌，还能引起植物

的诱导性系统抗性[32]。菌株 FZB42 被作为生物

防治剂已被商业化应用[33]。进一步判定了菌株

T-1 后期的应用潜力，以上结果为今后深度挖掘   

B. velezensis T-1 生防潜力和发现新型抑菌物质

提供了基础。 
利用生物信息学技术分析细菌全基因组测

序序列是研究分子机理的重要工具，如今被广

泛用于遗传进化关系的研究、未知功能的预测

及相关功能基因的鉴定、优势菌种的基因改造

等领域，能够为生防菌的分子机理研究及开发

利用提供理论指导[34]。 
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