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摘 要：【目的】研究接种联合固氮菌副伯克霍尔德氏菌(Paraburkholderia) RBCS-17 对甘蔗根系

相关细菌群落的影响。【方法】采用 16S rRNA 基因高通量测序技术，结合基于 QIIME 2 的生物

信息分析，探究接种联合固氮菌 Paraburkholderia RBCS-17 对甘蔗根系相关细菌群落的 α 多样性、

β 多样性、细菌组成及细菌共现网络的影响。【结果】接种联合固氮菌 Paraburkholderia RBCS-17

对甘蔗根系细菌群落多样性的影响不显著，但显著改变了根系细菌群落的结构。深入研究表明，

接种固氮菌显著提高了伯克霍尔德氏菌属 (Burkholderia)、戴氏菌属 (Dyella) 和假单胞菌属

(Pseudomonas)的相对丰度，同时降低了某些潜在有害细菌如罗尔斯通氏菌属(Ralstonia)的相对丰

度。此外，接种处理还改变了甘蔗根系细菌共现网络的关键模块组成，表明接种联合固氮菌可能

影响了细菌之间潜在的相互作用。【结论】接种联合固氮菌 Paraburkholderia RBCS-17 能够通过改

变甘蔗根系细菌群落结构，促进潜在有益细菌的富集，抑制潜在有害细菌，为联合固氮菌-植物-

土著细菌复杂的相互作用提供了新的见解。
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Abstract: [Objective] To investigate the effect of inoculating the associative nitrogen-fixing 
bacteria strain Paraburkholderia RBCS-17 on the root-associated bacterial community of 
sugarcane. [Methods] We employed 16S rRNA gene high-throughput sequencing combined with 
QIIME 2-based bioinformatics analysis to investigate the effects of inoculating Paraburkholderia 
RBCS-17 on the alpha diversity, beta diversity, composition, and co-occurrence network of the root-
associated bacterial community of sugarcane. [Results] Inoculating Paraburkholderia RBCS-17 
did not significantly affect the diversity but significantly changed the structure of the root-
associated bacterial community. Further studies showed that the inoculation significantly increased 
the relative abundance of Burkholderia, Dyella, and Pseudomonas, while reducing the relative 
abundance of certain potentially detrimental bacteria such as Ralstonia. In addition, the inoculation 
altered the key module composition of the bacterial co-occurrence network in sugarcane roots, 
which suggested that inoculation might influence potential bacterial interactions. [Conclusion] 
Inoculating the associative nitrogen-fixing bacterial strain Paraburkholderia RBCS-17 modified 
the root-associated bacterial community structure of sugarcane, promoting the enrichment of 
potentially beneficial bacteria while suppressing potentially harmful ones. These findings provide 
new insights into the intricate interactions among associative nitrogen-fixing bacteria, host plants, 
and indigenous bacteria.
Keywords: Paraburkholderia RBCS-17; bacterial community structure; bacterial diversity; 
bacterial community composition; Burkholderia

自然界中的植物并非单独存在，其体内及

周围栖息着数以万计的微生物(包括细菌、真菌

等)，这些微生物群体被统称为植物微生物组[1]。

根系作为植物与土壤环境相互作用的关键界面，

不仅是吸收矿质养分的主要器官，也是植物与

土壤微生物进行信号交流和物质交换的关键部

位[2]。与植物根系相关的微生物群落被称为根系

微生物群，主要包括共生菌(如固氮菌、菌根真

菌)、病原体和共栖菌[3]。根据受宿主植物影响

和调控的程度，根系微生物可划分为 3 类，即

根际微生物(根周围约 2 mm 范围内)、根表微生

物以及根内微生物[4]。研究表明根系微生物通过

多种途径影响宿主植物的生长和健康，包括促

进养分吸收利用、调控宿主植物免疫系统及对

非生物逆境的适应等[5]。由于根系微生物在植物

养分吸收利用和生物防治等方面起着关键作用，

定向调控根系微生物的有益功能已被视为推动

农业绿色发展的关键策略[6]。

甘蔗(Saccharum officinarum L.)作为全球重

要的糖料和生物能源作物，具有极高的经济价

值[7]。作为一种高光合效率的 C4 作物，甘蔗的

固碳效率高于 C3 植物。为维持体内碳氮平衡，
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甘蔗需要吸收大量氮素以满足正常生长和发育

的需求[8-9]。目前，在农业生产中氮肥施用仍是

保障甘蔗产量和糖分积累的主要措施。然而，

氮肥利用率普遍较低，仅有 15%−50% 的氮素能

被甘蔗有效吸收利用[10]。氮肥过量或不合理施

用引发了一系列问题：一方面，过量施用氮肥

可能抑制作物生长，甚至导致减产；另一方面，

未被植物吸收的氮通过淋溶或气体排放进入环

境，造成水体富营养化、温室气体排放等环境

问题[11]。面对这一现状，如何提高氮肥利用效

率并减少施用量已成为当前甘蔗种植中亟待解

决的重要课题，这不仅关系到农业生产的经济

效益，也是实现农业可持续发展的重要方向。

近年来，作物相关的固氮微生物因具有降

低化学氮肥使用潜力的特性备受科研界关

注[12-17]。据报道，接种内生固氮菌 Y-1a 可通过

增加甘蔗的株高、茎径、平均节间长度和单茎

重来促进甘蔗生长[18]。定殖于野生水稻叶片的

菌株草螺菌属(Herbaspirillum sp.) B501 能够通过

联合固氮作用显著提高水稻植株的 15N 浓度[19]。

此外，天然存在于玉米根际的洋葱伯克霍尔德

菌除可促进玉米生长外，部分菌株还能有效

抑制有害根际微生物的生长[12]。在越南低肥

力的酸性土壤条件下接种越南伯克霍尔德菌

(Burkholderia vietnamiensis) TVV75 菌株可使水

稻产量显著增加[20]。研究还指出，伯克霍尔

德 氏 菌/副 伯 克 霍 尔 德 氏 菌 (Burkholderia/

Paraburkholderia)可能是甘蔗核心微生物群落的

重要组分，是对甘蔗有益的内生细菌[21]。例如，

定殖在甘蔗根部的澳大利亚伯克霍尔德氏菌

(Burkholderia australis sp.) 11 能在氮素含量低

的条件下，通过生物固氮作用固定氮素，进

而促进甘蔗生长[16]。本课题组最新研究表明，

在低氮条件下甘蔗通过根系分泌黏液以及黏

液中的苯甲酸特异性招募具有固氮能力的

Burkholderia/Paraburkholderia，进一步发现 gus 

[β-葡萄糖醛酸酶基因(β-glucuronidase gene)]标记

的 Paraburkholderia RBCS-17 在甘蔗根系显著定

殖，并通过固氮作用促进甘蔗生长[17]。尽管禾

本科作物联合固氮的研究已取得一定进展，但

接种固氮微生物如何影响作物根系相关的微生

物群落仍不清楚。

本研究以课题组前期分离的甘蔗联合固氮

菌 Paraburkholderia RBCS-17 为供试菌株，利用

16S rRNA 基因测序技术及生物信息学分析研究

接种联合固氮菌对甘蔗根系细菌群落的影响，

以期为理解外来菌对土著细菌群落的影响，以

及固氮菌-宿主植物-根系细菌复杂的互作关系提

供新的见解，也为农业生产中应用有益微生物

提供理论指导。

1　材料与方法　材料与方法

1.1　材料

本研究所用的甘蔗品种为 ‘ROC22’。甘蔗

组培苗由福建农林大学国家甘蔗工程技术研究

中心提供，在本实验室进行扩繁、壮苗及生根

培养。炼苗完成后，将组培苗分成单株并去除

植株的分蘖。挑选长势一致的单株，用二级水

洗去根部残余的培养基，用海绵夹住植株，塞

入打孔的黑色泡沫板中。在面包箱中加入营养

液，使甘蔗根部浸没其中，置于人工气候室中

培养 14 d，待新根长出约 5 cm 后用于开展以下

试验。

试 验 所 用 固 氮 菌 株 为 Paraburkholderia 

RBCS-17，分离自低氮栽培条件下的甘蔗根

系[17]。试验所用土壤采集自福建农林大学国家

甘蔗工程技术研究中心的甘蔗试验地(119°14′E，

26°5′N)的田间土壤，使用前用孔径 4 mm 的筛

子过筛以去除石子、植物碎屑等杂质。

1.2　菌种制备与接种试验

将菌株 Paraburkholderia RBCS-17 从−80 ℃

取出解冻，在 LB 平板上划线活化，挑取单克

隆至 LB 液体培养基中，于 28 ℃、220 r/min

的恒温摇床中培养 24 h (培养至平台期，OD600

为 2.0)。将培养结束的菌液 6 000 r/min 离心
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20 min 收集菌体，并进一步用低氮营养液

(530 μmol/L N)洗去残留的培养基，再用低氮营

养液重悬菌体，调节 OD600 至 0.2 备用；准备甘

蔗幼苗，使用蛭石:珍珠岩=2:1 的生长基质种植

甘蔗幼苗，通过在甘蔗根基部浇灌 20 mL OD600

为 0.2 的菌液，使菌液与基质混合均匀(以接种

等量的无菌水作为对照组)，然后置于植物生长间

共培养 1 周。甘蔗生长过程中所用营养液为改良

的霍格兰营养液[22]，氮水平设为 530 μmol/L N。

之后将共培养的甘蔗连同生长基质移植到大田

条件下，每个处理均设置 4 次重复。小区面积

为 7 m2 (5.0 m×1.4 m)，每个重复设 2 垄，垄长

为 5 m 株距 1 m，试验小区采用随机区组排列。

待甘蔗生长至伸长期，采集分析接种联合固氮

菌对甘蔗根系细菌群落的影响。

1.3　根系细菌样品采集

在大田条件下生长至伸长期的甘蔗，利用

铁锹挖取甘蔗根系，轻轻抖去根系上松散的土

壤，收集甘蔗根系。将 3 株独立的甘蔗根系混

合为一个生物学重复，每个处理收集 5 份生物

学重复。因此，分别收集 5 份对照处理和 5 份

接种联合固氮菌 Paraburkholderia RBCS-17 的甘

蔗根系，并立即用干冰将甘蔗根系速冻，带回

实验室进一步处理。将收集的根系样品放入三

角瓶中，加入无菌 PBS 溶液没过根样，在

220 r/min 摇床中振荡以洗去甘蔗根系表面的土

壤，重复多次直至振荡后无明显土壤洗下[23]。

将甘蔗根系样品取出，用吸水纸吸去表面水分，

然后用液氮将甘蔗根系研磨至粉末状。接着取

0.5 g 的组织粉末，利用 PowerSoil DNA 提取试

剂盒 (Qiagen 公司)提取组织总 DNA，DNA 的

提取按照试剂盒说明书进行操作。为避免植

株组织 DNA 的影响，以 DNA 为模板，使用引

物 799F (5′-AACMGGATTAGATACCCKG-3′ )和

1193R (5′-ACGTCATCCCCACCTTCC-3′)扩增细

菌 16S rRNA 基因的 V5−V7 区[24-25]，PCR 产物

利用 QIAquick 胶提取试剂盒(Qiagen 公司)进行

纯化，产物提交到上海美吉生物医药科技有限

公司，利用 NovaSeq 平台进行扩增子测序分析

(Illumina 公司)。

1.4　扩增子数据处理与分析

Illumina NovaSeq 6000 平台下机数据使用

QIIME 2 平台进行数据处理[26]。原始数据使用

q2-demux 导入，使用 cutadapt 插件去除序列引

物和 linker。双端测序序列使用 vsearch 进行合

并，保留 q-score>25 质量的序列进行下一步分

析[27]。使用 deblur 插件对序列进行去噪，矫正

测序错误碱基，保留序列长度以保证有 99.50%

以上的序列达到要求。使用去噪后生成的特征

表进行微生物数据挖掘，并使用 SILVA 数据库

按照 97% 相似度注释 OTUs[28]。微生物群落结

构多样性使用 QIIME 2 的 diversity 插件进行计

算，生成 α 多样性并使用 Kruskal-Wallis test 进

行非参数检验。β 多样性的距离矩阵生成后，在

R 语言(version 4.0.3)中使用 vegan 包和 ggplot2

包绘制主坐标分析(principal coordinates analysis, 

PCoA)图，并使用 vegan 包对各个距离矩阵进行

组间差异分析(analysis of similarities, ANOSIM)。

使用 QIIME 2 的 taxa 插件生成物种堆叠柱状图，

对不同分类水平的微生物种类进行统计，并使

用 R 语言的 ggplot2 绘图。差异微生物分析使用

在线线性判别分析 (linear discriminant analysis 

effect size, LEfSe)程序和 STAMP 软件对不同处

理的 biomarker 进行分析[29]。

2　结果与分析　结果与分析

2.1　接种联合固氮菌对甘蔗根系相关细

菌群落多样性及结构的影响

α 多 样 性 分 析 显 示 ， Shannon ( 图 1A)、

Simpson (图 1B)、ACE (图 1C)和 Chao1 (图 1D)

等指数在甘蔗对照组和实验组之间均无显著性

差 异 (P>0.05)， 表 明 接 种 联 合 固 氮 菌

Paraburkholderia RBCS-17 未显著改变甘蔗根系

细菌群落的物种丰富度和均匀度(图 1)。通过 β

多样性分析发现，接种处理显著影响了甘蔗根

5455



 actamicro@im.ac.cn,  010-64807516

LI Ruirui et al. || Acta Microbiologica Sinica, 2025, 65(12)

系细菌群落结构。PCoA 分析结果表明，对照组

和实验组的样品组间存在明显的区别，组内呈

现明显聚类趋势(图 2A−2D)。此外，实验组和对

照组在多维尺度分析 (multidimensional scaling, 

MDS)中也呈现出类似趋势(图 2A)。上述结果说

明接种联合固氮菌对细菌群落结构有一定影响。

进一步通过 ANOSIM 分析结合置换多元方差分

析 (permutational multivariate analysis of variance, 

PERMANOVA)检验，对组间细菌群落结构的差

异进行统计分析。结果显示，接菌与不接菌处理

下的组间差异大于组内差异(R=0.968, P=0.01)，即

接种联合固氮菌显著改变了甘蔗根系相关的细

菌群落结构(P<0.05) (图 2B)。综上所述，研究

表明接种 Paraburkholderia RBCS-17 对甘蔗根系

相关的细菌群落多样性影响不显著，而对根系

相关细菌群落的结构影响显著。

图1　接种联合固氮菌甘蔗根系相关细菌的α多样性分析。A：基于Shannon指数的甘蔗根系相关细菌的α多

样性箱线图；B：基于Simpson指数的甘蔗根系相关细菌的α多样性箱线图；C：基于丰度的覆盖估计值

(abundance-based coverage estimator, ACE)指数的甘蔗根系相关细菌α多样性箱线图；D：基于Chao1指数的

甘蔗根系相关细菌的α多样性箱线图。ns：无显著差异。

Figure 1　 Alpha diversity analysis of the sugarcane root-associated bacterial community inoculated with the 

associative nitrogen-fixing bacteria. A: Box plot of sugarcane root-associated bacterial alpha diversity based on 

Shannon index; B: Box plot of sugarcane root-associated bacterial alpha diversity based on Simpson index; C: 

Box plot of sugarcane root-associated bacterial alpha diversity based on ACE index; D: Box plot of sugarcane 

root-associated bacterial alpha diversity based on Chao1 index. ns: No significant difference.
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图2　接种联合固氮菌甘蔗根系相关细菌的PCoA分析、MDS分析及ANOSIM分析。A：基于Bray-Curtis距

离矩阵绘制的PCoA图；B：基于Jarcard相似度绘制的PCoA图；C：基于Unweighted UniFrac距离矩阵绘制

PCoA图；D：基于Weighted UniFrac距离矩阵绘制的PCoA图(每个处理使用圆圈表示85%置信区间范围)；

E：基于MDS分析绘制的散点图；F：ANOSIM分析绘制的箱图[R-value介于(−1，1)之间，当R>0时说明组

间差异大于组内差异，P<0.05表示统计具有显著性]。

Figure 2　PCoA, MDS, and ANOSIM analyses of sugarcane root-associated bacteria inoculated with combined 

nitrogen-fixing bacteria. A: PCoA plot based on Bray-Curtis distance matrix; B: PCoA plot based on Jaccard 

similarity index; C: PCoA plot based on Unweighted UniFrac distance matrix; D: PCoA plot based on Weighted 

UniFrac distance matrix (85% confidence interval ellipses shown for each treatment); E: Scatter plot derived 

from MDS analysis; F: Boxplot of ANOSIM analysis. The R-value ranges from −1 to 1. When R>0, differences 

between groups are greater than within groups (P<0.05 indicates statistical significance).
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2.2　接种联合固氮菌对甘蔗根系相关细

菌群落组成的影响

为明确接种联合固氮菌 Paraburkholderia 

RBCS-17 对甘蔗根系相关细菌群落组成的影

响，分别从目和属分类水平对细菌组成进行

比较分析。首先，目水平的物种堆积柱状图

分析结果显示 (图 3A)，对照组在目水平上相

对丰度大于 1.0% 的优势细菌[30]分别为 β-变形

菌目 (Betaproteobacteriales, 63.7%)、棒杆菌目

(Corynebacteriales, 12.7%)、根瘤菌目(Rhizobiales, 

11.6%)、假单胞菌目 (Pseudomonadales, 4.5%)、

黄单胞菌目(Xanthomonadales, 2.8%)、芽孢杆菌

目(Bacillales, 1.3%)。接菌处理在目水平上的优

势细菌分别为 β-变形菌目(Betaproteobacteriales, 

45.0%)、 棒 杆 菌 目 (Corynebacteriales, 18.6%)、

根 瘤 菌 目 (Rhizobiales, 13.9%)、 黄 单 胞 菌 目

(Xanthomonadales, 9.0%)、 假 单 胞 菌 目

(Pseudomonadales, 8.7%)、芽孢杆菌目(Bacillales, 

1.7%)。进一步对属水平的物种堆积柱状图进行

分析(图 3B)，结果显示，对照组的优势细菌分

别为罗尔斯通氏菌属(Ralstonia, 29.3%)、红球菌

属 (Rhodococcus, 12.6%)、伯克霍尔德氏菌属

(Burkholderia, 12.1%)、草螺菌属(Herbaspirillum, 

11.5%)、苍白杆菌属 (Ochrobactrum, 7.9%)、假

单胞菌属(Pseudomonas, 4.5%)。接菌处理的优势

细菌分别为伯克霍尔德氏菌属 (Burkholderia, 

39.3%)、红球菌属 (Rhodococcus, 18.6%)、苍白

杆 菌 属 (Ochrobactrum, 11.9%)、 假 单 胞 菌 属

(Pseudomonas, 8.7%)、戴氏菌属(Dyella, 8.7%)。

本研究还进一步使用 LEfSe 分析对不同处

理条件下的甘蔗根系的生物标记物进行分析。

LEfSe 分析结果显示：接种 Paraburkholderia 

RBCS-17 后 根 系 菌 群 组 成 发 生 显 著 改 变

(图 4A、4B)，主 要 富 集 的 是 β -变 形 菌 纲

(Betaproteobacteriales) 的 伯 克 霍 尔 德 氏 菌 属

(Burkholderia)，γ-变形菌纲(Gammaproteobacteria)

图3　不同处理下甘蔗根系相关细菌在目及属分类水平下的组成分析。A：不同处理下甘蔗根系相关细菌

目水平物种组成堆叠柱状图；B：不同处理下甘蔗根系相关细菌属水平物种组成堆叠柱状图。

Figure 3　 Composition analysis of sugarcane root-associated bacteria at the order and genus levels under 

different treatments. A: Stacked bar plot showing order-level taxonomic composition of sugarcane root-associated 

bacteria across treatments; B: Stacked bar plot showing genus-level taxonomic composition of sugarcane root-

associated bacteria across treatments.
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的戴氏菌属(Dyella)、假单胞菌属(Pseudomonas)，

α-变 形 菌 纲 (Alphaproteobacteria) 的 苍 白

杆 菌 属 (Ochrobactrum) 以 及 δ-变 形 菌 纲

(Deltaproteobacteria)的蛭弧菌属(Bdellovibrio)。

此外，细菌组成分析结果显示(图 3)：在目水

平下，接菌处理的黄单胞菌目(Xanthomonadales)

的相对丰度与对照组相比增加了 6.2%，且差

异极显著 (P<0.01)。相比之下， β-变形菌目
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(Betaproteobacteriales)的相对丰度则显著降低

(P<0.05)，相对丰度下降了 18.7%。在属分类水

平下，接菌处理的甘蔗根系戴氏菌属(Dyella)的

相对丰度与对照组相比增加了 6.0%，且差异极

显著(P<0.01)，伯克霍尔德氏菌属(Burkholderia)

相对丰度增加了 27.3% (P<0.05)。

2.3　STAMP 分析接种联合固氮菌甘蔗

根系显著变化的细菌

为进一步分析接种Paraburkholderia RBCS-17

后甘蔗根系显著变化的细菌，利用 STAMP

软件分别对在科和属分类水平下显著变化的

细菌进行分析。科分类水平的分析结果显示

(图 5A)，接种 Paraburkholderia RBCS-17 后罗

河杆菌科 (Rhodanobacteraceae) 和假单胞菌科

(Pseudomonadaceae)相对丰度显著升高(P<0.05)，

而伯克霍尔德氏菌科(Burkholderiaceae)相对丰度

显著降低(P<0.05)。属分类水平的分组差异图结

果表明(图 5B)，接种 Paraburkholderia RBCS-17

处理伯克霍尔德氏菌属 (Burkholderia)、戴氏

菌 属 (Dyella) 和 假 单 胞 菌 属 (Pseudomonas) 的

相 对 丰 度 显 著 增 加 (P<0.05)， 而 草 螺 菌 属

(Herbaspirillum)、马赛菌属(Massilia)、根瘤菌属

(Rhizobium)、罗尔斯通氏菌属(Ralstonia)、诺卡

氏 菌 属 (Nocardioides) 的 相 对 丰 度 显 著 降 低

图4　LEfSe分析的LDA分布柱状图与进化分支图。A：LEfSe分析LDA分布柱状图；B：LEfSe分析进化分

支图。

Figure 4　LEfSe analysis of the LDA distribution bar diagram and the evolutionary branch diagram. A: LDA 

score distribution histogram from LEfSe analysis; B: Cladogram of differentially abundant taxa from LEfSe 

analysis.
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(P<0.05)。上述结果表明，接种联合固氮菌显著

影响甘蔗根系的部分细菌的相对丰度。

2.4　接种联合固氮菌后甘蔗根系相关细

菌共现网络的变化

微生物共现网络可揭示微生物间复杂的

相互作用关系，能反映潜在的生态联系和生

态过程。进一步基于微生物群落在属分类

水 平 的 相 关 性 ， 对 接 种 Paraburkholderia 

RBCS-17 处理和对照组的根系相关细菌共现

网 络 进 行 构建和解析。如表 1 所示，接种

Paraburkholderia RBCS-17 处理细菌的共现网络

由 81 个节点和 124 条边组成，对照组的细菌共

现网络由 82 个节点和 131 条边组成。此外，接

菌处理和对照组的细菌共现网络的模块化程度

分别为 0.713 和 0.918，表明两者的细菌群落的

网络模块化均较高(模块化指数大于 0.400)，而

对照组细菌群落的网络模块化高于接菌处理，

表明对照组细菌群落的共现网络模块的连接更

复杂。此外，接菌处理和对照组的细菌群落聚

类系数为 0.901 和 0.923，节点平均度分别为

3.062 和 3.195，表明接菌处理下细菌群落的稳

定性小于对照组。同时，接种 Paraburkholderia 

RBCS-17 对甘蔗根系相关细菌网络核心模块的

细菌群落产生了一定的影响(图 6A)。对照组的

核心模块细菌 ( 紫色模块) 由假双头斧形菌

(Pseudolabrys)、 甲 基 杆 菌 (Methylobacterium)、

微枝形杆菌(Microvirga)、鞘氨醇杆菌(Sphingobium)

以及间孢囊菌 (Intrasporangium)属的细菌组成
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图5　STAMP软件分析科水平和属水平下的差异物种。A：甘蔗根系相关细菌科水平的组间差异分析；B：

甘蔗根系相关细菌属水平的组间差异分析。

Figure 5　Analysis of species abundance differences in STAMP software at family and genus levels. A: Family-

level taxonomic bar plot showing treatment-specific differences in sugarcane root-associated bacteria; B: Genus-

level taxonomic bar plot illustrating treatment-group variations in sugarcane root-associated bacteria.

表1　不同处理的根系相关细菌共现网络拓扑参数

Table 1　Co-occurrence network topology parameters of root-associated bacterial under different treatments

处理
Treatment

Control

Inoculation

节点数
Nodes number

82

81

边数
Edges number

131

124

节点平均度
Node average degrees

3.195

3.062

聚类系数
Clustering coefficient

0.923

0.901

模块化
Modularity

0.918

0.713
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(图 6B)，接种 Paraburkholderia RBCS-17 的核心

模块细菌(紫色模块)分别由伯克霍尔德氏菌/副伯

克霍尔德氏菌 (Burkholderia/Paraburkholderia)、

草 螺 菌 属 (Herbaspirillum)、 鞘 氨 醇 单 胞 菌

(Sphingomonas)、嗜酸链球菌(Streptacidiphilus)、

寡养单胞菌 (Stenotrophomonas)、慢生根瘤菌

(Bradyrhizobium)和代夫特菌(Delftia)属的细菌组

成，表明接种联合固氮菌改变了重要模块的细

菌组成。

3　讨论　讨论

3.1　接种联合固氮菌 Paraburkholderia 

RBCS-17 改变甘蔗根系相关细菌群落

根系微生物与植物的养分吸收、应对逆境

胁迫以及健康等密切相系[4]。根系微生物群落的

组成和动态变化受多种因素调控，主要包括土

壤理化性质、气候条件、宿主植物基因型以及

微生物互作等[31]。在本研究中，接种联合固氮
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菌 Paraburkholderia RBCS-17 显著改变了甘蔗根

系相关的细菌群落结构(图 2)，但细菌群落多样

性 (Shannon、Simpson、ACE 和 Chao1 等指数)

并未发生明显变化(图 1)。这表明外源微生物添

加显著影响了甘蔗根系相关细菌群落的塑造，

该研究结果与前人研究一致，说明外源微生物

可显著影响作物根系相关的微生物群落结

构[23,32-34]。进一步对其组成分析发现，接种联合

图6　不同处理的根系相关细菌共现网络。A：对照组甘蔗根系相关细菌属水平的共现网络图；B：接种

组甘蔗根系相关细菌属水平的共现网络图。

Figure 6　 Co-occurrence network of root-associated bacterial under different treatments. A: Co-occurrence 

network of sugarcane root-associated bacteria at the genus level in the control group; B: Co-occurrence network 

of sugarcane root-associated bacteria at the genus level in the inoculated group.
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固氮菌 Paraburkholderia RBCS-17 显著提高了伯

克 霍 尔 德 氏 菌 属 (Burkholderia)、 戴 氏 菌 属

(Dyella)和假单胞菌属(Pseudomonas)的相对丰度

(图 3)。值得注意的是，随着基因组研究的深入，

于 2017 年基于系统发育分析对 Burkholderia 属

进行了拆分，其中具有植物促生和环境适应性

的菌种被重新归类为 Paraburkholderia[35]。鉴于

Paraburkholderia 与 Burkholderia 存在密切的系

统发育关系，分析中检测到的 Burkholderia 属细

菌信号可能包含了目标接种的 Paraburkholderia

菌株，这一结果也印证了接种处理的有效性。

Paraburkholderia RBCS-17 可能通过 2 种途

径影响根系微生物组：一是与土著细菌直接相

互作用；二是通过与宿主植物互作间接调控细

菌群落。这些富集的细菌具有重要的生态功能：

据报道，伯克霍尔德氏菌属(Burkholderia)中的

一些菌种具备固氮能力，能够直接将大气中的

氮气转化为植物可利用的铵态氮，从而减少化

学氮肥的使用[17]。假单胞菌属(Pseudomonas)常

因其产生植物激素(如生长素、细胞分裂素)的能

力而受到关注，这些激素对刺激植物细胞分裂、

促进根系发育及提高植物抗逆性具有重要作

用[36]。虽然有关戴氏菌属(Dyella)的研究相对较

少，但近年来也发现其可能具有促进植物生长

及生物防治病害的潜力，能通过竞争抑制有害

病原菌的生长维护植物健康[37]。

在根系相关环境中，菌与菌之间可能形成

复杂的相互作用网络。本研究显著富集的伯克

霍尔德氏菌属、戴氏菌属和假单胞菌属之间可

能会竞争根系分泌物中的营养物质，如糖类、

氨基酸等。由于伯克霍尔德氏菌属和假单胞菌

属本身具有较强的代谢能力和产生抗菌物质的

能力[36,38]，可能在竞争中占据一定优势。此外，

伯克霍尔德氏菌属或假单胞菌属产生的植物

激素、有机酸等也可能为戴氏菌属提供有利

的生长条件，而戴氏菌属可能通过其他方式，

如改善土壤结构，间接促进伯克霍尔德氏菌属

和假单胞菌属的生长[36-38]。总体而言，接种

Paraburkholderia RBCS-17 通过改变甘蔗根系细

菌群落组成促进了甘蔗根系潜在有益细菌的富

集，这些细菌之间竞争与协同并存的生态关系

共同维持了群落的动态平衡，对植物健康生长

和土壤生态系统功能具有重要作用。这一发现

为理解微生物-植物-环境互作机制提供了新的

见解。

3.2　接种联合固氮菌 Paraburkholderia 

RBCS-17 在农业生产上的应用潜力

生物固氮是土壤氮素循环的重要组成部分，

它为农业生态系统贡献了约一半的总氮输

入[39-40]。这一过程不仅显著降低了农业生产对

化学氮肥的依赖，更在维持生态系统氮平衡和

促进可持续发展方面发挥着不可替代的作用。

近年来，联合固氮已成为研究热点，受到广泛

关注。其固氮效率虽低于典型的根瘤菌-豆科植

物共生体系，但具有更广泛的宿主适应性，特

别是在禾本科作物(如甘蔗、玉米、水稻等)生产

中显示出巨大的应用潜力[12-17]。

本课题组最新研究成果表明，在低氮环

境 条 件 下 接 种 联 合 固 氮 菌 Paraburkholderia 

RBCS-17 可有效促进甘蔗和玉米对氮素的获

取，提高植株的氮含量[16]。此外也有相关报

道，接种联合固氮菌对甘蔗的氮素吸收效率

具有显著的促进作用，同时甘蔗植株的干重

显 著 增 加[34,41-42]。 本 研 究 结 果 显 示 ， 接 种

Paraburkholderia RBCS-17 菌株能显著提升伯克

霍尔德氏菌(Burkholderia)的相对含量(图 3、图 4)。

同 时 发 现 接 种 联 合 固 氮 菌 Paraburkholderia 

RBCS-17 后甘蔗根系相关细菌网络核心模块(紫

色模块)出现了 Burkholderia/Paraburkholderia 属

的细菌，表明接种联合固氮菌改变了甘蔗根

系相关细菌重要模块的组成 (图 6)。据报道，

伯克霍尔德氏菌属的部分成员已被证明具有固

氮能力[16-17]。接种联合固氮菌 Paraburkholderia 

RBCS-17 可能通过调控甘蔗根系相关细菌群落，

特别是通过增加有益菌伯克霍尔德氏菌的丰度
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来改善甘蔗根系的微生态环境。

对照组罗尔斯通氏菌(Ralstonia)的相对丰度

较高，而接种后的甘蔗根系相关细菌中其相对

丰度显著降低，伯克霍尔德氏菌(Burkholderia)

则成为了最大的优势菌(图 3、图 4)。目前的研

究表明，罗尔斯通氏属(Ralstonia)包含一些重要

的植物病原菌，其中青枯雷氏菌 (Ralstonia 

solanacearum)作为最常见的植物病原细菌之

一，能引起多种农作物产生细菌性萎蔫病害，

造成巨大的经济损失[43]。这些结果表明，接种

Paraburkholderia RBCS-17 能够降低甘蔗根系潜

在有害细菌的相对丰度，从而减少甘蔗病害的

发生。这有助于减少农药的使用量，降低农业

生产成本，同时也有助于保护生态环境和人体

健康。通过生物防治的方式控制甘蔗病害是实

现农业可持续发展的重要途径之一。

4　结论　结论

本研究发现，接种Paraburkholderia RBCS-17

显著改变了甘蔗根系相关细菌群落结构，提高

了伯克霍尔德氏菌属(Burkholderia)、戴氏菌属

(Dyella)和假单胞菌属 (Pseudomonas)等潜在有

益细菌的相对丰度，降低了潜在有害细菌的丰

度。接种处理还改变了细菌共现网络的关键模

块，增强了细菌间互作。这些发现为开发微生

物肥料、促进甘蔗生长及减少氮肥依赖提供了

科学依据，对甘蔗生产的可持续发展具有重要

意义。

作者贡献声明作者贡献声明

李瑞瑞：数据分析，论文撰写及修改；刘

冉：研究构思和设计，数据收集与处理；廖红：

研究构思和设计，论文审阅；钟永嘉：研究构

思与设计，基金获取，论文撰写和修改。

作者作者利益冲突公开声明利益冲突公开声明

作者声明不存在任何可能会影响本文所报

告工作的已知经济利益或个人关系。

参考文献

[1] MÜLLER DB, VOGEL C, BAI Y, VORHOLT JA. The 
plant microbiota: systems-level insights and 
perspectives[J]. Annual Review of Genetics, 2016, 50: 
211-234.

[2] 丁娜, 林华, 张学洪, 贺瑶, 俞果 .植物根系分泌物与根
际微生物交互作用机制研究进展[J]. 土壤通报, 2022, 
53(5): 1212-1219.
DING N, LIN H, ZHANG XH, HE Y, YU G. Interaction 
mechanism between root secretion and rhizosphere 
microorganisms: a review[J]. Chinese Journal of Soil 
Science, 2022, 53(5): 1212-1219 (in Chinese).

[3] BAI B, LIU WD, QIU XY, ZHANG J, ZHANG JY, BAI 
Y. The root microbiome: community assembly and its 
contributions to plant fitness[J]. Journal of Integrative 
Plant Biology, 2022, 64(2): 230-243.

[4] 丁兆军, 白洋 . 根系发育和微生物组研究现状及未来发
展 趋 势 [J]. 中 国 科 学 : 生 命 科 学 , 2021, 51(10): 
1447-1456.
DING ZJ, BAI Y. The current and future studies on plant 
root development and root microbiota[J]. Scientia Sinica 
(Vitae), 2021, 51(10): 1447-1456 (in Chinese).

[5] BERENDSEN RL, PIETERSE CMJ, BAKKER PAHM. 
The rhizosphere microbiome and plant health[J]. Trends 
in Plant Science, 2012, 17(8): 478-486.

[6] FINKEL OM, CASTRILLO G, HERRERA PAREDES S, 
SALAS GONZÁLEZ I, DANGL JL. Understanding and 
exploiting plant beneficial microbes[J]. Current Opinion 
in Plant Biology, 2017, 38: 155-163.

[7] GARSMEUR O, DROC G, ANTONISE R, 
GRIMWOOD J, POTIER B, AITKEN K, JENKINS J, 
MARTIN G, CHARRON C, HERVOUET C, COSTET 
L, YAHIAOUI N, HEALEY A, SIMS D, CHERUKURI 
Y, SREEDASYAM A, KILIAN A, CHAN A, van SLUYS 
MA, SWAMINATHAN K, et al. A mosaic monoploid 
reference sequence for the highly complex genome of 
sugarcane[J]. Nature Communications, 2018, 9: 2638.

[8] 谢金兰, 李长宁, 何为中, 梁强, 李毅杰, 刘晓燕, 梁阗, 
罗亚伟, 谭宏伟, 王维赞 . 甘蔗化肥减量增效的栽培技
术[J]. 中国糖料, 2017, 39(1): 38-41.
XIE JL, LI CN, HE WZ, LIANG Q, LI YJ, LIU XY, 
LIANG T, LUO YW, TAN HW, WANG WZ. Cultivation 
techniques of reducing fertilizer and increasing efficiency 
on sugarcane[J]. Sugar Crops of China, 2017, 39(1): 
38-41 (in Chinese).

[9] 毛兵, 曾悦, 赖彩婷, 杨艳, 周春宏, 李卓亭, 徐强胜, 李
廷化 . 减氮施肥对甘蔗生物量及土壤硝态氮和铵态氮
的影响[J]. 生态学杂志, 2023, 42(11): 2604-2612.
MAO B, ZENG Y, LAI CT, YANG Y, ZHOU CH, LI ZT, 
XU QS, LI TH. Effects of nitrogen reduction fertilization 
on sugarcane biomass and the concentrations of soil 
nitrate and ammonium nitrogen[J]. Chinese Journal of 
Ecology, 2023, 42(11): 2604-2612 (in Chinese).

[10] ROBINSON N, BRACKIN R, VINALL K, SOPER F, 
HOLST J, GAMAGE H, PAUNGFOO-LONHIENNE C, 
RENNENBERG H, LAKSHMANAN P, SCHMIDT S. 
Nitrate paradigm does not hold up for sugarcane[J]. PLoS 
One, 2011, 6(4): e19045.

5466



李瑞瑞 等 || 微生物学报, 2025, 65(12)

http://journals.im.ac.cn/actamicrocn

[11] ZHU ZL, CHEN DL. Nitrogen fertilizer use in China-
contributions to food production, impacts on the 
environment and best management strategies[J]. Nutrient 
Cycling in Agroecosystems, 2002, 63(2): 117-127.

[12] BEVIVINO A, SARROCCO S, DALMASTRI C, 
TABACCHIONI S, CANTALE C, CHIARINI L. 
Characterization of a free-living maize-rhizosphere 
population of Burkholderia cepacia: effect of seed 
treatment on disease suppression and growth promotion 
of maize[J]. FEMS Microbiology Ecology, 1998, 27(3): 
225-237.

[13] ELBELTAGY A, NISHIOKA K, SATO T, SUZUKI H, 
YE B, HAMADA T, ISAWA T, MITSUI H, 
MINAMISAWA K. Endophytic colonization and in 
planta nitrogen fixation by a Herbaspirillum sp. isolated 
from wild rice species[J]. Applied and Environmental 
Microbiology, 2001, 67(11): 5285-5293.

[14] REIS VM, SANTOS PEL, TENORIO-SALGADO S, 
VOGEL J, STOFFELS M, GUYON S, MAVINGUI P, 
BALDANI VD, SCHMID M, BALDANI JI, 
BALANDREAU J, HARTMANN A, CABALLERO-
MELLADO J. Burkholderia tropica sp. nov., a novel 
nitrogen-fixing, plant-associated bacterium[J]. 
International Journal of Systematic and Evolutionary 
Microbiology, 2004, 54(Pt 6): 2155-2162.

[15] LIN SY, HAMEED A, SHEN FT, LIU YC, HSU YH, 
SHAHINA M, LAI WA, YOUNG CC. Description of 
Niveispirillum fermenti gen. nov., sp. nov., isolated from 
a fermentor in Taiwan of China, transfer of Azospirillum 
irakense (1989) as Niveispirillum irakense comb. nov., 
and reclassification of Azospirillum amazonense (1983) 
as Nitrospirillum amazonense gen. nov.[J]. Antonie Van 
Leeuwenhoek, 2014, 105(6): 1149-1162.

[16] PAUNGFOO-LONHIENNE C, LONHIENNE TGA, 
YEOH YK, WEBB RI, LAKSHMANAN P, CHAN CX, 
LIM PE, RAGAN MA, SCHMIDT S, HUGENHOLTZ P. 
A new species of Burkholderia isolated from sugarcane 
roots promotes plant growth[J]. Microbial Biotechnology, 
2014, 7(2): 142-154.

[17] LIU R, LI RR, LI YJ, LI MJ, MA WJ, ZHENG L, WANG 
CH, ZHANG KF, TONG Y, HUANG GQ, LI XX, ZHU 
XG, YOU CH, ZHONG YJ, LIAO H. Benzoic acid 
facilitates ANF in monocot crops by recruiting nitrogen-
fixing Paraburkholderia[J]. The ISME Journal, 2024, 
18(1): wrae210.

[18] 吴凯朝, 梁俊, 罗霆, 邢永秀, 杨丽涛, 李杨瑞 . 接种内生
固氮菌对不同基因型甘蔗农艺特性的效应[J]. 广西农
业科学, 2010, 41(6): 528-530.
WU KC, LIANG J, LUO T, XING YX, YANG LT, LI 
YR. Effects of inoculating nitrogen fixing bacteria on 
agronomic characters in different sugarcane genotypes[J]. 
Guangxi Agricultural Sciences, 2010, 41(6): 528-530 (in 
Chinese).

[19] ZAKRIA M, NJOLOMA J, SAEKI Y, AKAO S. 
Colonization and nitrogen-fixing ability of 
Herbaspirillum sp. strain B501 gfp1 and assessment of its 
growth-promoting ability in cultivated rice[J]. Microbes 
and Environments, 2007, 22(3): 197-206.

[20] VAN VT, BERGE O, NGÔ KÊ S, BALANDREAU J, 

HEULIN T. Repeated beneficial effects of rice 
inoculation with a strain of Burkholderia vietnamiensison 
early and late yield components in low fertility sulphate 
acid soils of Vietnam[J]. Plant and Soil, 2000, 218(1): 
273-284.

[21] Da SILVA PRA, SIMÕES-ARAÚJO JL, VIDAL MS, 
CRUZ LM, de SOUZA EM, BALDANI JI. Draft genome 
sequence of Paraburkholderia tropica Ppe8 strain, a 
sugarcane endophytic diazotrophic bacterium[J]. 
Brazilian Journal of Microbiology, 2018, 49(2): 210-211.

[22] LI XX, ZHAO J, TAN ZY, ZENG RS, LIAO H. 
GmEXPB2, a cell wall β-expansin, affects soybean 
nodulation through modifying root architecture and 
promoting nodule formation and development[J]. Plant 
Physiology, 2015, 169(4): 2640-2653.

[23] ZHONG YJ, YANG YQ, LIU P, XU RN, RENSING C, 
FU XD, LIAO H. Genotype and Rhizobium inoculation 
modulate the assembly of soybean rhizobacterial 
communities[J]. Plant, Cell & Environment, 2019, 42(6): 
2028-2044.

[24] LUNDBERG DS, LEBEIS SL, PAREDES SH, 
YOURSTONE S, GEHRING J, MALFATTI S, 
TREMBLAY J, ENGELBREKTSON A, KUNIN V, del 
RIO TG, EDGAR RC, EICKHORST T, LEY RE, 
HUGENHOLTZ P, TRINGE SG, DANGL JL. Defining 
the core Arabidopsis thaliana root microbiome[J]. 
Nature, 2012, 488(7409): 86-90.

[25] BULGARELLI D, GARRIDO-OTER R, MÜNCH PC, 
WEIMAN A, DRÖGE J, PAN Y, McHARDY AC, 
SCHULZE-LEFERT P. Structure and function of the 
bacterial root microbiota in wild and domesticated 
barley[J]. Cell Host & Microbe, 2015, 17(3): 392-403.

[26] BOLYEN E, RIDEOUT JR, DILLON MR, BOKULICH 
NA, ABNET CC, AL-GHALITH GA, ALEXANDER H, 
ALM EJ, ARUMUGAM M, ASNICAR F, BAI Y, 
BISANZ JE, BITTINGER K, BREJNROD A, 
BRISLAWN CJ, BROWN CT, CALLAHAN BJ, 
CARABALLO-RODRÍGUEZ AM, CHASE J, COPE 
EK, et al. Reproducible, interactive, scalable and 
extensible microbiome data science using QIIME 2[J]. 
Nature Biotechnology, 2019, 37(8): 852-857.

[27] ROGNES T, FLOURI T, NICHOLS B, QUINCE C, 
MAHÉ F. VSEARCH: a versatile open source tool for 
metagenomics[J]. PeerJ, 2016, 4: e2584.

[28] YILMAZ P, PARFREY LW, YARZA P, GERKEN J, 
PRUESSE E, QUAST C, SCHWEER T, PEPLIES J, 
LUDWIG W, GLÖCKNER FO. The silva and “all-
species living tree project (LTP)” taxonomic 
frameworks[J]. Nucleic Acids Research, 2014, 42(D1): 
D643-D648.

[29] SEGATA N, IZARD J, WALDRON L, GEVERS D, 
MIROPOLSKY L, GARRETT WS, HUTTENHOWER 
C. Metagenomic biomarker discovery and explanation[J]. 
Genome Biology, 2011, 12(6): R60.

[30] 张晨阳, 金梦军, 许永锋, 杨成德 .基于宏基因组分析玉
米连作对土壤微生物群落结构的影响[J]. 草业学报 , 
2024, 33(12): 160-174.
ZHANG CY, JIN MJ, XU YF, YANG CD. Effects of 
maize continuous cropping on soil microbial community 

5467



 actamicro@im.ac.cn,  010-64807516

LI Ruirui et al. || Acta Microbiologica Sinica, 2025, 65(12)

structure based on metagenomic analysis[J]. Acta 
Prataculturae Sinica, 2024, 33(12): 160-174 (in Chinese).

[31] CARRIÓN VJ, PEREZ-JARAMILLO J, CORDOVEZ V, 
TRACANNA V, de HOLLANDER M, RUIZ-BUCK D, 
MENDES LW, van IJCKEN WFJ, GOMEZ-EXPOSITO 
R, ELSAYED SS, MOHANRAJU P, ARIFAH A, van der 
OOST J, PAULSON JN, MENDES R, van WEZEL GP, 
MEDEMA MH, RAAIJMAKERS JM. Pathogen-induced 
activation of disease-suppressive functions in the 
endophytic root microbiome[J]. Science, 2019, 
366(6465): 606-612.

[32] XU HY, YANG YQ, TIAN YZ, XU RN, ZHONG YJ, 
LIAO H. Rhizobium inoculation drives the shifting of 
rhizosphere fungal community in a host genotype 
dependent manner[J]. Frontiers in Microbiology, 2020, 
10: 3135.

[33] AHSAN T, TIAN PC, GAO J, WANG C, LIU C, 
HUANG YQ. Effects of microbial agent and microbial 
fertilizer input on soil microbial community structure and 
diversity in a peanut continuous cropping system[J]. 
Journal of Advanced Research, 2024, 64: 1-13.

[34] Di SALVO LP, CELLUCCI GC, CARLINO ME, 
GARCÍA de SALAMONE IE. Plant growth-promoting 
rhizobacteria inoculation and nitrogen fertilization 
increase maize (Zea mays L.) grain yield and modified 
rhizosphere microbial communities[J]. Applied Soil 
Ecology, 2018, 126: 113-120.

[35] KAUR C, SELVAKUMAR G, GANESHAMURTHY 
AN. Burkholderia to Paraburkholderia: the journey of a 
plant-beneficial-environmental bacterium[M]//Recent 
advances in Applied Microbiology. Singapore: Springer 
Singapore, 2017: 213-228.

[36] 强梦轲, 徐奕卓, 高蕊 .植物内生细菌介导的植物抗逆
性研究进展[J].植物学研究, 2020(3): 226-239.

[37] NISHIOKA T, MORINAGA K, TAMAKI H. Complete 
genome sequence of Dyella sp. strain GSA-30, a 

predominant endophytic bacterium of Dendrobium 
plants[J]. Microbiology Resource Announcements, 2023, 
12(4): e0133822.

[38] 张珂飞, 钟永嘉, 孙丽莉, 廖红 . 植物有益伯克霍尔德氏
菌的研究进展及其在农业中的应用[J]. 微生物学报 , 
2021, 61(8): 2205-2218.
ZHANG KF, ZHONG YJ, SUN LL, LIAO H. Plant-
associated beneficial Burkholderia[J]. Acta 
Microbiologica Sinica, 2021, 61(8): 2205-2218 (in 
Chinese).

[39] OLIVARES J, BEDMAR EJ, SANJUÁN J. Biological 
nitrogen fixation in the context of global change[J]. 
Molecular Plant-Microbe Interactions, 2013, 26(5): 
486-494.

[40] McNEILL A, UNKOVICH M. The nitrogen cycle in 
terrestrial ecosystems[M]//Nutrient Cycling in Terrestrial 
Ecosystems. Berlin, Heidelberg: Springer, 2007: 37-64.

[41] 史国英, 曾泉, 农泽梅, 叶雪莲, 岑贞陆, 李杨瑞, 胡春锦 . 
一株高效甘蔗内生固氮菌NN08200的鉴定及其对甘蔗的
促生长作用[J]. 微生物学通报, 2019, 46(6): 1336-1345.
SHI GY, ZENG Q, NONG ZM, YE XL, CEN ZL, LI YR, 
HU CJ. Identification of an endophytic nitrogen-fixing 
bacterium NN08200 from sugarcane and its growth 
promotion of sugarcane[J]. Microbiology China, 2019, 
46(6): 1336-1345 (in Chinese).

[42] 林丽, 谢金兰, 莫璋红, 李长宁, 梁强, 罗霆, 李杨瑞 . 1株
根瘤菌在甘蔗体内的定殖及固氮效率分析[J]. 南方农
业学报, 2023, 54(11): 3239-3246.
LIN L, XIE JL, MO ZH, LI CN, LIANG Q, LUO T, LI 
YR. Colonization and nitrogen fixation efficiency 
analysis of a strain of rhizobia in sugarcane[J]. Journal of 
Southern Agriculture, 2023, 54(11): 3239-3246 (in 
Chinese).

[43] HAYWARD AC. Biology and epidemiology of bacterial 
wilt caused by Pseudomonas solanacearum[J]. Annual 
Review of Phytopathology, 1991, 29: 65-87.

5468


