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摘  要：白菜根肿病是由芸薹根肿菌(Plasmodiophora brassicae Woron)引起的一种常见土传病害，

主要危害白菜的根部。根际是土壤-植物-微生物相互作用最活跃的关键微域，根际微生态系统中的

微生物失衡是导致土传病害的重要因素，深入探究根际微生态与土传病害互作机制，有利于从根

际微生物、抑病物质和功能代谢等方面挖掘防控土传病害安全高效的方法。本文综述了根际微生

态与白菜根肿病的发生机制关系，从该病害的危害、发生的根际微生态机制及生防菌防治研究等

方面综合分析了根际微生物调控白菜根肿病发生的机制，以期为白菜根肿病防控、促进土壤健康

和维持根际微生态系统稳定提供理论依据。 
关键词：白菜；根肿病；根际微生态；生防微生物 
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Abstract: Chinese cabbage clubroot is a common soil-borne disease caused by Plasmodiophora 
brassicae Woron, which mainly damages the roots of Chinese cabbage. Rhizosphere is the most 
active key micro-domain of plant-soil-microbiome interaction, and the microbial imbalance in 
rhizosphere is a primary factor leading to soil-borne diseases. Deciphering the interaction 
mechanism between rhizosphere micro-ecology and soil-borne diseases is beneficial for finding 
safe and effective ways for the control of soil-borne diseases by rhizosphere microorganisms, 
disease-inhibiting substances, and functional metabolism. This paper introduced the relationship 
between rhizosphere micro-ecology and the occurrence of Chinese cabbage clubroot and 
expounded the mechanism of rhizosphere microorganisms in regulating the occurrence of 
clubroot disease in Chinese cabbage from the harm of the disease, rhizosphere microecology, 
and biocontrol strains. This review is expected to provide a theoretical basis for the control of 
clubroot disease in Chinese cabbage, improve soil health, and maintain the rhizosphere 
microecosystem stability. 
Keywords: Chinese cabbage; clubroot disease; rhizosphere micro-ecology; biocontrol 
microorganisms 
 
 

白菜是中国人日常饮食中最重要的蔬菜之一，

已有 3 000 多年的种植历史[1]。根肿病是由芸薹

根肿菌(Plasmodiophora brassicae Woron)引起的

土传病害，严重危害十字花科蔬菜[2]，该病害在

280 年前被首次报道[3]。白菜极易受根肿病的影

响，据调查，近 3 年白菜根肿病的发病率已增

加到 60%以上[4]。受根肿病感染的白菜根部肿胀、

地上部分萎蔫且生长停滞，严重影响了其产量

和品质[5]。根肿菌地理分布广、生理小种复杂、

休眠孢子囊在土壤中存活时间长[6]，给根肿病的

防治带来极大挑战。针对白菜根肿病的防治技

术，目前国内外学者从化学、生物和农业措施等

方面进行防控研究，主要包括喷施化学药剂[7]、

合理轮作和施肥[8]、土壤改良[9]、施用生物菌剂

和生物有机肥[10-11]、培育抗病品种[12]等，均取

得了一定的防治效果。利用轮作可维持生态系

统中植物物种的多样性，改善根际微生物的多

样性和结构，进而保护植物免受生物胁迫[8]。

土壤改良剂对根肿病抗性较低白菜的生长及土

壤的团聚体形成有明显的促进作用，对协调土

壤环境、维持土壤结构稳定性、保持土壤的水

分养分具有重要意义[9]。化学杀菌剂防治土传病
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害虽见效快、成本低，但长期大量使用会使病

原菌的抗药性不断增加，而且存在农药残留和环

境污染等问题[13]。生物防治利用生防菌和植物

之间的互利关系，通过定殖诱导宿主抗性、抗菌、

调控根际微生态、竞争生态位和营养等控制病

原菌，是控制土传病害的一种特异性强、安全有

效、可持续和环境友好的方法[14-15]。 
了解根际微生态控制病原菌的作用机制是

开发稳定、高效的生物防治产品或方法的前提

与关键。根际是指包括根在内的土壤环境系统

及其周围区域，是植物和土壤的关键介质，直

接受到根系分泌物和土壤微生物的影响[16]。植

物根际是微生物多样性的主要栖息地，也被认

为是地球上最复杂的生态系统之一[16]。众多研

究表明，根际微生物多样性的失衡会导致土传

病害的发生[17-19]，一些土传病原菌，如水稻纹

枯病菌(Rhizoctonia solani)[20]、青枯菌(Ralstonia 
solanacearum)[21] 和 尖 孢 镰 刀 菌 (Fusarium 
oxysporum)[22]均被证实与土壤微生态失衡密切

相关。施肥不当、土壤养分缺乏和根系分泌物

积累等引起土壤微环境发生变化，导致根际土壤

微生物选择性适应，富集某些特定微生物种群，

打破土壤微生态平衡，最终引起植物病害[23-24]。土

壤健康和有益微生物的多样性是作物健康生产

和病害控制的关键因素[25-28]。 
随着生物信息学的快速发展，土壤中微生

物群落的变化已成为评估植物潜在病害发生的

有效途径[29-31]，宏基因组学方法也为充分认识

植物、土壤和微生物之间的互作提供了机会和

清晰的技术路线[32-33]。因此，利用现代生物信

息技术，深入探讨根际微生态与土传病害互作

机制，掌握植物-病原菌-土壤之间相关性和根

际微生态的抗病机制，开发特异性强、适用性

强、广谱性高、安全高效的环境友好型生防菌，

可以通过调节根际微生态有效控制土传病害

的发生。本文着重从白菜根肿病的危害、发生

的根际微生态机制及其生物防治研究进展等

方面进行探讨，对于阐明白菜根肿病根际微生

态防治机制和探索潜在生防菌具有重要意义，

可为白菜根肿病的有效预防及生物防治提供

参考。 

1  白菜根肿病的危害 
1.1  症状及病原 

根肿病主要危害白菜根部，病原菌入侵根

部导致组织增生肿大，引起主根或侧根形成数

目和大小不等的肿瘤[34]。民间用“白菜地底下长

萝卜”来形容根肿病。根肿出现在主根时肿瘤大

似鸡蛋但数量少，出现在侧根时肿瘤小似粟粒但

数量多，出现在须根时肿瘤则成串。肿瘤有手指

形、纺锤形和圆筒形等不同的形态[35-37]。肿瘤多

发生在主根及侧根[6]，初期时肿瘤表面光滑，

后期常变粗糙，发生龟裂，严重时受害部位还

会受软腐细菌等病原菌侵染，最终使植株腐烂

死亡，散发臭气[38]。感染根肿病的植株根部肿

大成瘤甚至腐烂，使得维管束输导系统不通畅，

根系的生长和吸收能力受损，导致植株对水分

和营养吸收困难；在植株整个生育期均可感病，

且侵染越早发病越严重；苗期感病造成植株枯

死，成株期感病，初期症状不明显，后期植株

生长缓慢、明显矮小，叶片表现下垂、萎蔫、

变黄，严重时全株枯死[39-40]。 
白菜根肿病病原是鞭毛菌亚门根肿菌属

(Plasmodiophora)芸薹根肿菌(P. brassicae)，是专

性寄生菌，该菌有 9 个生理小种，我国有 2 个

生理小种[41-43]。该病菌由原生质团构成其营养

体，通过形成休眠孢子囊进行传播。休眠孢子

囊单胞，略带灰色或无色，呈鱼卵块状排列密

生于寄主细胞内，球形、卵圆形或椭圆形，大

小(4.6‒6.0) μm×(1.6‒4.6) μm[34]。休眠孢子囊抗
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逆性很强，可长期存活在土壤中。在适宜环境

条件时，休眠孢子囊萌发产生游动孢子，形状有

球形、纺锤形和梨形等，长 2.8‒5.9 µm，直径

2.5‒3.5 μm；游动孢子的顶端有 2 根长短不等的

鞭毛着生，在水中短距离游动后从根毛侵入寄主

细胞；随后从根部皮层进入形成层，造成寄主形

成根部肿瘤；同时产生大量休眠孢子囊，当根瘤

腐烂后，休眠孢子囊进入土壤中越冬[44]。休眠孢

子囊萌发的适宜温度是 18‒25 ℃，环境潮湿有利

于其萌发及游动孢子的侵入[34,45]。 

1.2  病原菌的生活史 
芸薹根肿菌的生活史分为在土壤中存活、感

染寄主根毛和皮质感染 3 个不同阶段[46-47]。受根

肿菌感染的白菜根部碎裂产生游动孢子囊原质

团，这些游动孢子囊可以在根毛和表皮细胞中

形成簇；每个游动孢子囊含有 4‒16 个游动孢

子，萌发后释放游动孢子，游动孢子穿透根毛，

称为初侵染阶段；随后，在宿主根毛中，病原

体的多核初级原生质体形成，生长直至释放次

级游动孢子，这些游动孢子通过感染宿主根毛

再次穿透根皮层[47] (图 1)。 

1.3  发生与危害 
根肿病危害白菜、油菜、甘蓝等十字花科

蔬菜较为严重，其病原菌在土壤中存活时间可

长达 15‒20 年[46]，给病害防控带来长期挑战并

造成一定的困难。根肿病广泛分布于全球，在

热带国家温和潮湿的山区尤为普遍，侵染超过

300 种十字花科植物，给全球十字花科作物的产

量和品质造成严重损失[47]。据报道，1736 年在英

格兰和南欧的地中海西部最早发现根肿病，

1872 年因在苏联边境地区大量发生而引起重视[10]。

目前，北美、欧洲和亚洲的日本等超过 60 个国家

和地区的十字花科植物均受根肿病危害，每年

导致全球 10%‒15%的产量损失[48-49]。 

 

 
 
图 1  芸薹根肿菌侵染循环图 
Figure 1  The infection cycle of Plasmodiophora brassicae. 
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在中国，根肿病最早发生于 1936 年的台湾，

之后逐步蔓延至如今的西南和长江中下游等

地，年危害面积约占十字花科作物种植面积的

三分之一，为 320 万‒400 万 hm2，发病率为

35%‒100%，造成 20%‒90%的产量损失[10]。中国

是大白菜的主要生产国[50]，在中国的西南[51]、东

北和中部[52-53]大白菜年均种植面积达267万hm2。

近年来，根肿病严重威胁白菜生产[54]，在病害

发生严重的年份，白菜受害面积达 900 万 hm2，

造成平均产量损失 20%‒30%[53,55]。重庆、湖北、

四川、湖南、云南和浙江等地受此病害影响最

大，严重地块产量损失大于 60%[56-57]。 

2  发生的根际微生态机制 
2.1  土壤理化性质 

温度、湿度、光照以及土壤的物理和化学

特性等环境因子较大地影响植物、病原菌和生

防菌之间的相互作用，进而引起寄主植物的生

理变化并影响病害发展[58]。土壤的类型、容重大

小、温度、pH[59]、土壤含水量[60]和营养元素[61] 
(钙、钾、氮、硅和硼等)含量都会影响芸薹根肿

菌的侵染。研究表明在未施用生物杀菌剂时，

根肿病在泥炭土和沙质土发病最严重，而在矿

质土则较低，使用生物杀菌剂时根肿病的严重

程度也与土壤类型有明显相关性[62]。前人研究

发现，土壤接种芸薹根肿菌休眠孢子 3 周后，泥

质土和矿质土中根肿病发病较重，无土栽培混

合基质中发病较轻，砂性土则处于两者之间[63]。

一般而言，根肿病在严重淹水和压实的土壤发

病较重，而排水良好的土壤则不利于该病的发

生，这可能是因为土壤孔隙度的大小影响了游

动孢子的运动[64]。 
土壤温度在 9‒30 ℃条件下根肿菌都能生长

发育，18‒25 ℃为根肿病的适宜发病温度[51,65]，

21 ℃为根肿菌休眠孢子的最佳侵染温度 [66]。

5‒10 ℃条件下，根肿病菌侵染力弱，发病轻甚至

不发病；15‒30 ℃条件下随温度升高根肿病发病

率增加；但在 35 ℃条件下发病率降低[67]；当温

度达到 45 ℃时，根肿菌休眠孢子则失活[68]。土壤

含水量极大地影响根肿病的发生。研究发现，根

肿菌以土壤含水量 60%‒80%最为适宜发病[69]。

土壤含水量低于 40%有利于控制根肿病的发生[60]，

在温室试验中，当土壤中根肿菌休眠孢子密度

为 105 CFU/g，土壤水分为 40%、60%和 80%时，

根肿病发病率随土壤水分的增加而升高；但在

土壤含水量为 40%时，无论土壤中根肿菌休眠

孢子密度为多少，白菜根肿病发病率仍很低[59]。

周瑚等[69]研究表明，土壤含水量低于 20%时根

肿病基本不发病，而在 60%时发病最严重，高

于 80%时又不发病。土壤 pH 是影响根肿菌休

眠孢子萌发和寿命的关键因素，进而影响根肿

菌根毛感染和定殖[70-71]。根肿菌喜好偏酸性的

土壤，其休眠孢子在酸性土壤中萌发较快，碱性

pH 可以减少根毛感染及抑制休眠孢子萌发[72]。

研究发现，当土壤 pH 值在 5.4‒7.7 的范围内根

肿病均可发病，在 pH 值为 5.0‒6.0 时发病严重，

高于 7.0 时发病率降低[67]，pH 值大于 7.7 时则

不易发病[73-74]，大于 9.0 时病害则完全不发生。

因此，根肿病通常在偏酸性土壤、排水不好、

通气性差、腐殖质含量低和土壤结构不良的低

洼地块发病较重[66]。 
土壤中营养元素较大地影响根肿病的侵染

和病情发展[75]。钙一方面引起宿主抵抗病原菌

的生理变化，另一方面还影响宿主和病原菌的

代谢互作、信号转导，进而影响病情发展[76]。

研究发现，长期施用富含钙的有机质使土壤 pH
值升高，进而影响土壤微生物，抑制了根肿病

的发生[77]。张赛莉等[78]肥效试验结果表明，单

独或混合施用过磷酸钙和镁肥都可以抑制根肿

病的发生。研究发现，在长期缺钾的环境中根
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肿病发生减少，证明钾也许是根肿菌孢子和寄

主生长的必需元素[39,79-80]。刘建荣等[81]在根肿

病防治试验中得出，腐熟农家肥和高锰酸钾配

合使用对根肿病的发生有较好的抑制作用。也

有研究发现，与患病根际土壤相比，健康根际

土壤的有效钾含量显著增加(P<0.05)[1]。氮对根

肿病的影响在早期有所报道，较多的硝态氮可

使其与铵态氮转化的某些辅酶缺乏，进而影响

病原菌活性；另外，植物在大量硝态氮的刺激

下可产生较多的组蛋白，减少病原菌中 RNA 聚

合酶合成，并最终抑制病原菌致病所需基因产

物形成[61,63]。Aigu 等[82]研究发现，根肿病发病

率和硝酸盐浓度呈负相关关系。Murakami 等[83]

研究发现，根肿病病情指数在施用氰胺钙处理

中显著降低。吴国萍等[84]通过分析两年不同地

区的土壤有效氮含量的变化，发现油菜根肿病

的发病率随土壤有效氮含量增加而降低，表明

有效氮不足的土壤有利于油菜根肿病的发生。

王双[85]研究表明，根肿菌休眠孢子萌发率在一

定范围内随硅的浓度升高而降低，其在根毛中

的发育也受到一定抑制。硼的施用可使植物细

胞壁和质膜结构的稳定性增强，阻碍病原菌侵

染皮层，影响根肿菌的发育；硼还可能通过增

加细胞质的 pH 值来抑制芸薹根肿菌繁殖，或

诱导合成次生代谢产物抵抗病原菌[63]。据报道，

青蒿与紫茎泽兰处理土壤后白菜产量分别提高

166.70%和 266.70%，对白菜根肿病的平均防治

效果分别为 45.90%和 50.20%，均显著高于球茎

甘蓝处理的增产效果 25.90%及其防治效果

3.40%[86]。紫茎泽兰的增产效果最高，这可能是

因为土壤有效地利用了其降解后释放的大量营

养元素，进而提高大白菜的产量。 
总而言之，土壤理化性质极大地影响白菜

的生理变化和根肿病的发展，多种因子综合作

用共同影响白菜根肿病的发生，且在一定程度

上发挥着不同的作用，土壤 pH 和温湿度可能

对根肿病影响最大。大多数研究表明，在一定

范围内，白菜根肿病发病率与土壤 pH、有效氮

含量和钙、钾、硅、硼含量呈负相关关系，与

土壤水分和土壤容重大小呈正相关关系。因此，

土壤在低 pH 值、高有效氮、高钙、高钾、高

硅、高硼和含水量低的环境因子条件下可以有

效抑制白菜根肿病的发生。土壤改良正是利用

添加生物质炭、生石灰、腐殖酸钠和玉肥等来

改善土壤容重、土壤持水量和 pH 值等土壤理

化性质，从而提高土壤团聚体稳定性和土壤肥力，

改变土壤微生物群落，改善根际环境，促进有

益微生物生长，进而降低根肿病对白菜造成的

损失[9]。土壤中的氮、磷和钾养分是白菜生长

所需的基本肥效成分，有机质的含量是土壤微

生态中不可或缺的碳源，是土壤肥效发挥的基

础。土壤理化性质关系着土壤养分平衡，在不

同环境条件下，对作物病害的防治效果会有较

大差异，这使得许多防治措施受到了一定的限

制。因此，在对白菜根肿病进行防治时，关键的

是既要确定在何种条件下对根肿菌的防治是成

功的，更要确定在何种条件下是无效的。 

2.2  根系分泌物 
根系分泌物是植物衍生的代谢物，主要由

糖类、黄酮类、有机酸类和次生代谢物等组成[87]。

根系分泌物影响土壤中碳和养分循环，并作为

营养物质和信号来构建根系相关的微生物群落，

通过化感自毒作用[88-89]、招募根际微生物[90-92]

和改变根际微生态环境[93-94]等影响土传病害的

发生。 
根系分泌物可以直接或通过调节根际微生

物在寄主植物识别病原菌及抗病性防御反应中

发挥重要作用。植株根系分泌物中的抗毒抗菌

物质能够直接对病原微生物的生长繁殖产生抑

制作用[66,95]，同时选择性富集土壤中的有益微
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生物，稳定土壤微生态系统，为作物提供良好

的土壤生长环境；根系分泌物富集的有益微生

物中有些具有一定的诱抗作用，帮助植株进一

步抵御病虫害的侵袭[96]。大量研究发现，植株

在受到病原微生物威胁时能产生大量的防御化

合物，作为重要的防御物质分泌到土壤中，引起

土壤理化性质的变化，恶化天敌的生存环境，抑

制病原菌的生长繁殖，起到自我保护的作用[66,97]。

研究表明，大白菜和油菜的根系分泌物培养的

根肿菌休眠孢子的萌发率分别为 10.00%和 9.50%，

而在营养液和无菌蒸馏水中培养的孢子萌发率

分别只有 4.00%和 3.00[72]。盆栽试验研究结果

表明，与单作大白菜相比，大白菜与洋葱轮作

系统中根肿病发病率降低了 33.33%，病情指数

降低了 37.50 (P<0.05)；与对照处理组相比，添

加洋葱根系分泌物显著降低了根肿病的发病率

和病情指数 (P<0.05)，分别降低了 37.04%和

27.78%[98]。洋葱根分泌物降低了白菜根肿病菌

次级原生质团的数量和病菌 PRO1基因的表达，

在大白菜-洋葱轮作系统中可能对抑制根肿病

起重要作用[98]。 
根系分泌物也会影响根际微生物的多样性

和土壤微生态群落结构的稳定，植株根系分泌

物为根际微生物提供碳源及大部分能量，同时

也影响微生物的积累、生长发育与代谢[99]。土

壤 pH 值和根系分泌物组成导致植物生长不同阶

段土壤微生物群落的变化[100]。研究发现，油菜

之前种植大豆，根肿病发病率和病情指数分别降

低了 40.00%和 50.00%，这可能是因为大豆根系

分 泌 物 显 著 募 集 了 鞘 氨 醇 单 胞 菌 属

(Sphingomonas)、芽孢杆菌属(Bacillus)、链霉菌

属(Streptomyces)和木霉菌属(Trichoderma)等根

际微生物，从而抑制了根肿菌的生长发育；但

连续种植十字花科作物显著积累了植物病原

菌，包括根肿菌、油壶菌弯孢霉(Olpidium)和炭

疽菌(Colletotrichum sp.) (P<0.05)[24]。 
总而言之，不同作物释放的根系分泌物对

白菜根肿病的影响不同。在无合适活寄主的情

况下，洋葱、大豆等作物根系分泌物诱导根肿

菌休眠孢子的萌发，导致游动孢子死亡，从而

减少了土壤中芸薹根肿菌的含量，降低了根肿

病的严重程度；而白菜、油菜等作物的根系分

泌物显著积累了芸薹根肿菌，促进了根肿病的

发生。根系分泌物的数量和质量受温度、光照

和土壤湿度等外界环境影响较大，也和作物类型

与植株年龄相关[101]。同时，植株根系分泌物中有

许多代谢物质，这些物质对根肿菌休眠孢子的影

响不同。因此，今后应加强以下方面的研究：(1) 
积极收集提取根系分泌物，完善未知组分的分离

和鉴定；(2) 利用多组学技术深入探讨研究土壤

理化性质-根际微生物-根系分泌物互作及其防

控白菜根肿病的作用机制。 

2.3  根际微生物 
根际土壤是植物和土壤微生物的关键媒介，

其中发生了大量化学和生物化学相互作用[102]。在

过去 5 年中，许多研究结果证实，根际微生物

群是抵御土传病原菌入侵的第一道防线[103-105]。

根际微生物通过生态位排斥和竞争营养 [106]、

定殖和产生次生代谢产物[107]、直接拮抗等来抑

制病原菌[108]，从而抑制土传真菌病害的发生。

此外，有益根际微生物还可诱导植物产生免疫

抗性[109-110]。 
假 单 胞 菌 属 (Pseudomonas) 、 溶 杆 菌 属

(Lysobacter)、芽孢杆菌属和木霉菌属是目前证

实对土传真菌病害防效较好的生防菌。田间试

验表明，大豆、洋葱和小麦与白菜轮作显著增加

土壤细菌的丰富度和多样性(P<0.05)，降低了真

菌的丰富度和多样性[111]。大豆、洋葱和小麦与

白菜轮作处理中根肿病病情指数显著低于大蒜

与白菜轮作对照组(P<0.05)，溶杆菌属的相对丰



 
388 微生物学通报 Microbiol. China 

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

度也显著高于对照组，这可能是因为溶杆菌可以

产生抗真菌化合物，抑制白菜根肿菌休眠孢子的

繁殖，从而控制根肿病的发生[44]。另一项田间研

究 证 明 ， 苜 蓿 链 霉 菌 (Streptomyces alfalfae) 
XY25T 通过改变白菜根际微生物群落，使担子菌

门(Basidiomycota)相对丰度显著降低，草螺菌属

(Herbaspirillum)相对丰度显著增加，降低了真菌

多样性，对根肿病起到了显著的抑制作用[112-113]。

田间施用哈茨木霉(Trichoderma harzianum)处
理中白菜根际微生物群落中链格孢属(Alternaria)、
镰孢菌属(Fusarium)、假单胞菌属和 Delftia 属

相对丰度显著降低，芽孢杆菌属、马赛菌属

(Massilia)、粘液杆菌属(Mucilaginibacter)和鞘

氨醇单胞菌属相对丰度显著增加，根肿病发病

率降低了 45.40% (P<0.05)，根肿病田间防效达到

63.00%[114]。盆栽试验研究表明，白菜连作根际

土壤富集假单胞菌属、葡萄球菌属(Staphylococcus)

和阿克曼菌属(Akkermansia)等使得根际土壤微

生物种群较少，而大豆与白菜轮作的根际土壤

中增加了根瘤菌(Rhizobium sp.)、鞘氨醇单胞菌

等有益微生物菌的群落多样性，显著增加了小

被孢霉属(Mortierella)的丰度，显著降低了白菜

根肿病病情指数[115]。田间试验表明，氟啶胺通

过改变根际微生物群落使白菜根肿病病情指数

降低到 0.95，防治效果达 98.72%[116]。周金华[117]

在研究根肿病特性及其生物防治时证实，黄白

链霉菌(Streptomyces alboflavus) SP12 和娄彻氏

链霉菌(Streptomyces roche) D74 通过提高植物

抗性及改善根际微生物群落结构来防治白菜根

肿病。 
以上研究结果表明，根际微生物较大地影

响芸薹根肿菌的侵染。当白菜受到根肿菌侵害

时，土壤理化性质、根系分泌物和根际微生物三

者相互作用共同影响根肿病的发生(图 2)[13]。 
 

 
 
图 2  根际微生态调控白菜根肿病发生机制 
Figure 2  Mechanism of rhizosphere microecology regulating clubroot disease of Chinese cabbage. 
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根际微生物在三者中起主导作用，同时也会随

土壤理化性质和根系分泌的变化而发生变化，最

终使白菜根际微生态达到稳定、健康和动态平

衡的状态，直接或间接抑制根肿菌[13,118]。然而，

目前大多数根际微生物的功能还有待发现，它们

和抑病物质的相关性及根系互作机理等方面仍

需深入研究，进而揭示白菜根肿病根际微生态作

用机制：(1) 芸薹根肿菌对白菜的持续影响富集

了哪些根际微生物；(2) 植物分泌物在富集这些

微生物中的作用；(3) 富集的根际微生物通过什

么机制保护白菜抵御根肿病。 

3  生防菌防治 
针对白菜根肿病的防治技术，国内外学者

研究从化学、生物和农业措施等方面进行防控，

主要包括喷施化学药剂、合理轮作和施肥、土

壤改良、施用生物菌剂和生物有机肥、培育抗

病品种等，均取得了一定的防治效果。 
微生物介导的生物防治为可持续农业提供

了一种理想的解决方案，以满足日益增长的农

业需求。土传病害的生物防治方法主要是利用

生防真菌(如木霉菌、酵母菌)、生防细菌(如芽

孢杆菌、假单胞菌)和生防放线菌(如链霉菌、非

链霉菌)等生防菌或复合菌系或生防菌结合底

物(即生物有机肥)进行防治[13]。生防菌和植物

之间存在互利关系，它们在植物的某些部位定

殖而不引起任何明显的病征，并且它们还与病

原菌竞争生存空间和营养[119-120]。生防菌通过直

接或间接机制保护植物免受生物胁迫和非生物

胁迫[55,121]，主要包括通过定殖诱导宿主抗性、

抗菌和竞争生态位和营养。直接作用机制是通

过获取必需的大量营养元素(氮和磷)、微量营养

元素(铁)和产生某些激素(赤霉素、生长素和细

胞分裂素)[122-124]，间接作用机制是生防菌通过

产 生 抗 菌物 质 [125-127] 或 挥 发 性有 机 化合物

(volatile organic compounds, VOCs)[128-129]，一方面

直接拮抗作用抑制植物病原菌(细菌、真菌、线虫、

原生生物和病毒)的生长[130]，并与病原菌竞争铁；

另一方面诱导植物抗性[131-132]。 

3.1  生防真菌 
木霉属是目前应用最多的防治土传真菌病

害的生防菌。木霉属因其广谱性高、适应性强、

多机制等特点在病害防治中发挥着重要作用，

如 哈 茨 木 霉 、 长 枝 木 霉 (Trichoderma 
longibrachiatum)、绿色木霉(Trichoderma viride)
和钩状木霉(Trichoderma hamatum)都是土传真

菌的拮抗菌[133-134]。研究表明，田间条件下生物

炭和哈茨木霉单一或结合施用白菜根肿病发病

率均降低，产量提高；同时，土壤理化性质得

到改善，其配合施用效果显著高于单施，平均

防治效果达 51.34%[10]。魏艳丽等[135]通过盆栽

试验研究结果表明，8 mg/L 臭氧水消毒土壤 3 d
后，再使用木霉菌处理土壤和白菜种子可显著

消减根际土壤中的芸薹根肿菌，对根肿病的防

效为 91.71%，并使白菜鲜重增加 41.83%。田间

施用哈茨木霉改变了白菜根际微生物群落中细

菌和真菌的相对丰度和多样性，根肿病发病率降

低了 45.40% (P<0.05)，田间防效达到 63.00%[114]。

绿色木霉使白菜根肿菌休眠孢子的萌发率降至

25.30%，并在温室条件下使白菜根部肿瘤增生

减少 56.70%[136]。 

3.2  生防细菌 
生防细菌种类和数量多、繁殖速度快、作

用范围广，在适宜的条件下能迅速占据生态位

并定殖，与植物建立密切联系。从根际土壤中

可分离到大多数生防细菌，有利于其在土壤中的

定殖，植物根际促生菌(plant growth promoting 
rhizobacteria, PGPR)在促进植物生长和抑制病

原菌等方面研究较多，其中芽孢杆菌和假单胞

菌在防治土传病害中应用广泛[13]。据报道，田
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间条件下生物炭和枯草芽孢杆菌(Bacillus subtilis)
单一或结合施用时白菜根肿病发病率均降低，

产量提高；同时还能改善土壤理化性质，其配

合施用效果显著高于单施，平均防治效果达

45.84%，若再配施哈茨木霉菌，平均防治效果可

达 73.84%[10]。研究表明，枯草芽孢杆菌 NCD-2
在温室试验中使根肿病的发病率和严重程度分

别降低 47.70%和 51.60%，这可能是因为枯草芽

孢杆菌NCD-2产生的抗菌代谢产物丰原素在抑制

白菜根肿病和降低其发病率中发挥重要作用[126]。

另一项研究则证实，在温室盆栽和大田条件下，

枯草芽孢杆菌 XF-1 产生的丰原素一方面增强

了植株对白菜根肿菌感染的抑制作用[57]，使根

毛感染率降低 83.90% (P<0.05)；另一方面，通

过茉莉酸和水杨酸信号通路增强了植物防御激

活[14]。盆栽试验研究结果表明，蜡状芽孢杆菌

(Bacillus cereus) MZ-12 对白菜根肿菌的休眠孢

子萌发有抑制作用，抑制效果为 73.40%，同时也

可使白菜根部肿瘤形成减少 64.00%[137]。此外，

在一项田间试验中，施用适宜浓度的假单胞菌

能有效地减轻大白菜根肿病的严重程度，但对

其产量无影响[138]。 

3.3  生防放线菌 
生防放线菌能产生抗菌物质及细胞裂解酶

等起到抗菌作用，在防治土传真菌方面受到高

度重视[139]，由于链霉菌具有易分离或产生特殊

抗生素等优势，所以在生物防治方面的研究较

多。盆栽试验研究表明，黄白链霉菌 SP12 和娄

彻氏链霉菌D74可显著降低根肿病的发病率与病

情指数，发病率分别降低 50.0%和 41.7%，病情指

数分别降低 20.3%和 19.4%[140]。王靖等[141]从白

菜 根 际 土 壤 中 分 离 到 菌 株 灰 红 链 霉 菌

(Streptomyces griseoruber) A316 及链霉菌 A10，
该两菌株对白菜根肿病的室内盆栽防效分别为

72.80%和 67.20%，而大田小区试验中防效依次

达 68.50%和 56.70%，且可分别使白菜单位面积

产量增加 96.10%和 64.90%。另一项田间试验表

明，施用苜蓿链霉菌 XY25T 可以缓解土壤酸

化，增加土壤有机质和氮、磷、钾等含量，并

增强转化酶、脲酶、过氧化氢酶和碱性磷酸酶

活性；在白菜生长过程中，细菌多样性先降低

后升高，真菌多样性逐渐降低，对白菜根肿病

的防效为 69.4%，起到了显著的抑制作用[112]。 

3.4  复合菌系 
直接利用单一生防菌在特定环境条件下对

白菜根肿病防治有一定效果，但是应用到实际生

产中很难达到预期效果，利用复合菌系防治白菜

根肿病也许更为有效。Zhang 等[55]在田间试验中

评估了生防细菌作为单一菌株、属间/属内复合菌

系以及微生物菌群对白菜产量和根肿病的影响，

结果表明，抗生溶杆菌(Lysobacter antibioticus) 
13-6、辣椒溶杆菌(Lysobacter capsici) ZST1-2 和

蜡状芽孢杆菌(Bacillus cereus) BT-23 组成的菌

群处理组白菜产量较三者单一施用处理组均显

著增加，较感病对照组增加 146.50%，根肿病防

效为 65.78%，较三者单一施用处理组分别增加

15.55%、7.09%和 31.59%；抗生溶杆菌 13-6 和蜡

状芽孢杆菌 BT-23 属间复合菌剂处理组白菜产量

显著高于两者单一施用处理组，根肿病防效为

58.32%，较两者单一施用处理组分别增加 8.09%
和 24.13%；但抗生溶杆菌 13-6 和辣椒溶杆菌

ZST1-2 属内复合菌剂处理组白菜产量与两者单

一施用处理组均无显著差异，根肿病防效为

45.54%，较两者单一施用处理组分别降低 4.69%
和 13.15%。然而另一项田间试验则发现，哈茨木

霉和枯草芽孢杆菌复合菌剂对根肿病的防效为

40.17%，较两者单施分别降低 4.00%和 0.17%[10]。 
一些研究表明，由于广泛的宿主范围和高

度的物种复杂性，仅使用生防菌不能产生较好

的防治效果。然而，当这些拮抗菌株与有机肥、
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生物有机肥和生物质炭联合使用时，生物防治

效果可显著增加[10,56]。解国玲等[10]研究表明，

田间条件下，生物炭和哈茨木霉菌、枯草芽孢

杆菌结合施用显著降低白菜根肿病发病率，提

高白菜产量，平均防治效果达到 73.84%，显著

高于单施。江瑶[56]开展了微生物菌剂防治白菜

根肿病的田间小区研究，结果表明枯草芽孢杆

菌、解淀粉芽孢杆菌(Bacillus amyloliquefaciens)
结合有机肥施用，对抑制根肿病的发生、侵染及

致病具有较好的作用，枯草芽孢杆菌+有机肥处

理的防治效果达 81.52%，解淀粉芽孢杆菌+有机

肥处理的防治效果达到 75.00%，白菜生物产量

和经济产量显著提高，增产幅度为 10%‒30%。 
综上所述，单一的生防菌在特定的环境条件

下对白菜根肿病防治有一定效果，然而复合菌剂

的施用对白菜根肿病的防效较单施既有显著增

加的也有降低的。造成此结果的原因可能是不同

生防菌之间存在互利共生和相互拮抗关系。因

此，生防菌属内复合菌系对白菜根肿病的防效可

能因它们之间的拮抗关系而降低，属间复合菌系

对白菜根肿病的防效则可能因它们之间的互利

共生或相互拮抗关系而增加或降低。另外，生防

菌与有机肥、生物有机肥和生物质炭联合使用时

其防治效果可显著增加，这可能是因为生物炭和

有机肥、生物有机肥的添加对微生物和土壤养分

起到了调节作用，有助于促进生防菌的繁殖并延

长其生存期，从而抑制根肿菌的侵染，降低发病

率。生防菌的应用限制了根际微生物对资源的竞

争，因为不同微生物在根际占据着不同生态位。

然而，微生物群落如何影响根肿病的发展仍属未

知，需要进一步深入研究。 

4  展望 
土传病害的发生是作物与土壤系统相互作

用的综合表现，涉及土壤微生物群落多样性的

变化、化感物质的积累、土壤养分的失衡和土

壤理化性质的退化。这些变化相互影响、共同

作用，最终导致土传病害的发生[142-143]。根肿菌

是十字花科作物上非常关注的问题[38,144]，由于其

地理分布广、宿主范围广、物种复杂和抗性强，

白菜根肿病的绝对防控极具挑战性[55]。施用农药

会造成环境污染并引起公众健康问题，因此迫切

需要生态友好的防治方法。 
生物防治是控制土传病害的一种有发展前

途的方法[15]。微生物群落是影响土壤健康的重

要生物指标。同时，土壤微生物多样性、组成

和功能是维持长期生态系统平衡和控制植物土

传病害暴发的重要因素。植物和根际土壤是不

同微生物群落的栖息地，这些微生物群落及其

相互作用在维持微生物群落的稳定性和植物健

康方面起着关键作用。植物、土壤和微生物之

间的相互作用非常复杂，这导致根际中形成不

同的微生物适应性、种群动态和功能能力[145]。

研究表明，土壤理化性质的恶化、土壤微生物

区系的失衡和根际微生物多样的变化会导致青

枯病 (R. solanacearum)、黑胫病 (Phytophthora 
nicotianae)和枯萎病(Fusarium vascular)等土传

病害的发生[26,146]。因此，以健康土壤为核心，

从土壤健康、土壤培肥等角度，从生防菌系向

微生物群落、代谢产物等生态系统防治延伸，

结合合理施肥、轮作倒茬等多方面进行生物防

治，发展健康的土壤环境和多样的微生物菌群

对土传病害的生态防控具有重要意义[13]。白菜

根肿病的防治不能归因于单一的细菌或真菌

类群，这种防治很可能由微生物群落网络控

制 [55,111,113-114]。因此，以内生菌和根际细菌形式

的宿主特异性生物防治剂 (biological control 
agents, BCAs)进行生物防治，为可持续农业提

供了巨大的机会[55]。 
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目前，有关白菜根肿病防治的研究文献较

多，但研究多集中在喷施化学药剂、合理轮作

和施肥、土壤改良、施用生物菌剂和生物有机

肥、培育抗病品种等方面，且主要从这些措施

对白菜产量和根肿病防治效果的影响方面进行

了详细研究。本研究团队长期从事白菜抗病育

种研究，多年来对白菜类蔬菜抽薹性进行了鉴

定评价，获得了极耐抽薹种质资源 80 份[147]，

其中部分种质资源对根肿病具有较强的抗性。

通过多年的努力，本团队创制出抗根肿病的不

同类型白菜新材料并用于抗根肿病白菜新品种

选育，制定了《大白菜生产技术规程》[148]，对

苗期和定植后白菜根肿病的防治提出了相应措

施。然而，病原菌、宿主植物和土壤微生物之

间的相互作用对于特定病害抑制的发生和持续

是必要的。病原菌抗性、生态适应性和微生物

竞争等因素均会影响拮抗菌的防治效果[13]。但

是不同的根际微生物种群互作将产生多样的抑

菌物质，有助于抵御土传病原菌的侵害[13]。上

述研究已证实，根系分泌物作为植物-微生物组

的关键媒介，能够响应根肿菌并招募有益微生

物，但根肿菌、有益微生物和根系分泌物在病

害防治过程中的确切关系目前尚不清楚，根肿

菌对白菜的持续影响富集了哪些微生物，植物

分泌物在富集这些微生物中的作用，以及富集

的微生物通过什么机制保护白菜抵御根肿病等

有待于进一步研究。 
本文对白菜根肿病的危害、发生的根际微

生态机制及生防菌防治等方面进行了综述。同

时，提出一些适宜控制该病害的建议：(1) 分离

和鉴定与白菜根肿病相关的细菌、内生菌和根

际细菌，利用这些生防菌在根际和植物部位具

有良好的适应和定殖能力来防控该病害；(2) 多
种微生物的联合应用或拮抗菌与有机肥、生物

有机肥和生物质炭等的配合施用可以有助于开

发一个复杂的土壤微生物网络，重组根际微生

物群落，从而控制白菜根肿病；(3) 在防治机理、

微生态调控、专用配方、使用方法等方面进行

深入研究，利用生物技术工具对生防菌进行基

因改造，以提高其生物防治效果。另外，虽然

生防菌的分离是一项费力且耗时的工作，但是

白菜根肿病生物防治在以下方面还需要进一步

的研究：(1) 通过高通量测序、宏基因组学、代

谢组学和蛋白组学等技术及更加综合的网络关

系分析来揭示微生物-土壤-作物系统的生态互

作关系；(2) 验证富集的根际微生物组是否能够

抑制白菜根肿菌；(3) 掌握这些微生物类群抑制

白菜根肿菌生长的机制；(4) 在实验室研发并从

实践中挖掘针对性强、价格低、稳定高效、适

用于农田生产的生态产品；(5) 提出控制白菜根

肿病的有效生物防治方法。通过采取上述策略

再结合合理施肥、轮作倒茬等其他防治措施，

相信可以在不久的将来实现对白菜根肿病的持

久生物防治。 
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