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AAbstractbstract:: Potato common scab is a common soil-borne disease worldwide, which is caused by Streptomyces spp. In

order to screen Bacillus ssp. that may have a good inhibitory effect on scab pathogen, plate antibacterial tests in

laboratory were conducted for determination of antibacterial activity, and the phylogenetic tree was constructed for

molecular identification of Bacillus species based on gyrB sequence by neighbor joining (NJ) method. The inhibition effect

of 13 strains of Bacillus on S. scabies HP4 was detected, and it was found that the inhibition zone diameter of the five

strains of BEV2, BAM7, GF3, BPU6 and BMO8 on S. scabies HP4 was greater than 9.0 mm. BEV2 and GF3 were

identified as B. velezensis, BAM7 as B. amyloliquefaciens, BPU6 as B. pumilus, and BMO8 as B. mojavensis based on

the phylogenetic tree. The antibacterial activity of four strains of Bacillus and their combinations against three pathogenic
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摘 要：马铃薯疮痂病（Potato common scab）是世界范围内普遍发生的土传病害，由致病链霉菌（Streptomyces spp.）引

起。为筛选得到可较好抑制马铃薯疮痂病菌的芽孢杆菌（Bacillus spp.），通过室内平板抑菌试验进行抑菌活性测定，利用邻接

法建立基于 gyrB序列的系统发育树进行种类分子鉴定。试验检测了 13株芽孢杆菌对 S. scabies HP4抑制作用，5株芽孢杆菌菌

株BEV2、BAM7、GF3、BPU6和BMO8对 S. scabies HP4抑菌圈直径均大于 9.0 mm。系统发育树鉴定BEV2和GF3为贝莱斯芽

孢杆菌（Bacillus velezensis），BAM7为解淀粉芽孢杆菌（B. amyloliquefaciens），BPU6为短小芽孢杆菌（B. pumilus），BMO8为莫海

威芽孢杆菌（B. mojavensis）。检测 4种芽孢杆菌及其组合对 3种致病链霉菌及其组合抑菌活性，其中BEV2+BAM7对致病链霉

菌的抑菌圈直径至少达到（29.5 ± 2.7）mm，当多种致病链霉菌同时出现时仍表现出较好抑菌效果，表明BEV2+BAM7对多种

马铃薯疮痂病菌有稳定防治效果。该试验筛选出能拮抗不同致病链霉菌的多种芽孢杆菌，可扩大对马铃薯疮痂病菌的抑菌

谱、提高病害防治效果的稳定性，为马铃薯疮痂病生物防治及生物菌剂的开发奠定基础。
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马铃薯疮痂病（Potato common scab）是由致病链

霉菌（Streptomyces spp.）引起侵染马铃薯块茎的土传

病害，在世界各马铃薯主产区均有发生，是马铃薯

四大主要病害之一[1]。马铃薯疮痂病能降低马铃薯商

品性，严重时会引起出苗延迟甚至幼苗死亡，给马

铃薯产业造成经济损失[2]。马铃薯疮痂病主要表现

为块茎表皮发生木栓化病斑，常见病斑类型主要包

括凸起型病斑、凹陷型病斑和平型病斑3种[3]。

引起马铃薯疮痂病的链霉菌种类复杂多样，

截至 2018年已报道 35种 [2]，常见致病链霉菌有

S. scabiei、S. luridiscabiei、S. puniciscabi、S. acidiscabies、
S. stelliscabiei、 S. niveiscabiei、 S. reticuliscabiei、
S. turgidiscabies、S. europaeiscabiei、S. ipomoeae等 [4]。

其中 S. scabiei是分离频率最高、分布最广的优势种

群，在中国、加拿大、美国、南非、韩国、印度、

巴基斯坦等地较为常见 [4-6]。中国对马铃薯疮痂病

研究起步较晚，赵伟全[7]研究发现在中国东北、华

北、西南、西北等各大马铃薯主产区均有疮痂病发

生，在河北、安徽、湖南、云南、福建、宁夏、山

西等地均有 S. scabies分布；近年多种致病链霉菌被

陆续鉴定出来。目前，河北省发现致病链霉菌除优

势种 S. scabies和 S. acidiscabies[1]外还有一些种被报

道，包括 S. europaeiscabiei、 S. diastatochromogenes、
S. galilaeus、S. enissocaesilis、S. bobili，由此可见病

原菌种群结构较为复杂。

芽孢杆菌属革兰氏阳性细菌 [8]，不仅具有抑菌

活性高、拮抗广谱性高、绿色环保等优点，还具有

抗逆性强、易保存、易存活、繁殖速度快等生物学

特性，因此在生物防治中被广泛应用，并已成为研

究热点，是极具应用前景的生物防治剂 [9-11]。芽孢

杆菌对植物病原物的生防作用主要包括空间位置和

营养物质竞争、对病原物的拮抗作用、促进植物体

生长和诱发植物抗性等几种作用形式。但是，芽孢

杆菌的生防效能并不是某一作用形式，而是多种作

用形式间相辅相成、相互作用的结果[12,13]。

近年来，马铃薯疮痂病的发生及发病程度日趋

严重，世界各国学者持续在化学药剂防治、农业防

治、生物防治和选育抗病品种等方面对马铃薯疮痂

病开展研究，但未发现能够有效防治该病害的方

法。本研究联合多种芽孢杆菌对马铃薯疮痂病菌复

合侵染防治效果进行初步探索，为马铃薯疮痂病防

治奠定基础。

1 材料与方法

1.1 试验材料

1.1.1 培养基

（1）燕麦琼脂培养基（Oatmeal agar，OMA）：

燕麦粒 /燕麦片 30 g，琼脂 20 g，加蒸馏水定容

至 1 000 mL。用于马铃薯疮痂病菌纯化及扩繁

培养。

（2）水琼脂培养基（Water agar）：琼脂 10 g，加

蒸馏水定容至 1 000 mL。用于马铃薯疮痂病菌初步

分离培养。

（3）固体 LB（Luria-bertani agar）培养基：氯化

钠 10 g，酵母浸粉 5 g，蛋白胨 10 g，琼脂 20 g，调

整 pH为 7.0，加蒸馏水将其定容至 1 000 mL。用于

生防芽孢杆菌培养。

（4）液体 LB培养基：氯化钠 10 g，酵母浸粉

5 g，蛋白胨 10 g，调整 pH至 7.0，加蒸馏水将其定

容至1 000 mL。用于芽孢杆菌种子液培养。

bacteria were determined. Among them, BEV2+BAM7 had an inhibitory circle diameter of at least (29.5 ± 2.7) mm against

pathogenic Streptomyces. When multiple pathogenic Streptomyces appeared simultaneously, it still showed good

inhibitory effect, indicating that BEV2+BAM7 have a stable control effect on various potato common scab pathogens. In

this experiment, various strains of Bacillus that antagonize different pathogenic Streptomyces are screened, which could

expand the antibacterial spectrum against potato common scab and improve the stability of disease prevention and

control effects. This may lays the foundation for the biological control of potato common scab and the development of

biological agents.

Key WordsKey Words:: potato; common scab; biological control; Bacillus; pathogenic Streptomyces
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1.1.2 试验仪器设备

NanoDrop One（赛默飞世尔科技公司），高速离

心机（Eppendoff AG），PCR仪（Applied Biosystems），

凝胶成像系统（Bio-Rad Laboratories），高压灭菌锅

（日本Hirayama公司），电泳仪（北京君意东方电泳

设备有限公司），恒温振荡器（上海右一仪器有限公

司），超净工作台（苏净集团苏州安泰空气技术有

限公司），恒温培养箱（宁波市科技园江南仪器有限公

司），电子天平[奥豪斯仪器（常州）有限公司]，数

显恒温水浴锅（金坛市金坛杰瑞尔电器有限公司）。

1.1.3 试验试剂

细菌核酸提取所用试剂：Easy Pure Bacteria
Genomic DNA提取试剂盒（北京全式金生物技术有

限公司），琼脂糖凝胶DNA回收试剂盒（北京天根

生化科技有限公司）。

1.2 拮抗马铃薯疮痂病菌的芽孢杆菌筛选及鉴定

1.2.1 马铃薯疮痂病菌靶标菌菌悬液制备

鉴于河北省马铃薯主产区疮痂病菌优势种为

S. scabies，本研究选用 S. scabies HP4（分离于河北

省承德市）作为拮抗菌首轮筛选的对峙培养靶标

菌。用移液枪吸取 6 mL无菌水至长满马铃薯疮痂

病菌的 OMA平板中，用涂布器轻轻刮下病原菌

体，用装有脱脂棉的无菌注射器过滤掉菌丝体，

暂放-20℃冰箱保存。将滤液（大部分为孢子）梯度

稀释至 10-6，取 50 μL在 OMA培养基上涂布，5 d
后对单菌落计数计算孢悬浮液浓度，并将孢悬液

浓度调整至 106 CFU/mL。在后期逐层筛选中加入

S. turgidiscabies和 S. stelliscabiei作为后期对峙培养

的靶标菌。

1.2.2 拮抗马铃薯疮痂病菌的芽孢杆菌筛选

本课题组在 2015~2020年从马铃薯根际土样品

中分离到 766株芽孢杆菌，通过首轮对峙培养选取

其 中 拮 抗 效 果 相 对 较 好 13 株（BEV2、 BAM7、
GF3、 BPU6、 BMO8、 Q3911、 HZ7、 FM2- 4、
Q395、HZ15、Q394、F17和 F7）作进一步筛选。

平皿上抑菌拮抗试验参照Wanner[14]方法。取100 μL
浓度为 106 CFU/mL的 S. scabies HP4菌悬液均匀涂

布于OMA培养基平板上；在培养皿中心放置直径

为 5 mm无菌滤纸片，滴加 5 μL浓度为 108 CFU/mL

芽孢杆菌菌液；设置等量无菌水作为清水对照组，

每株芽孢杆菌设置 4个重复；最后将OMA培养皿

置于 28℃培养箱内倒置培养 7 d，测量抑菌圈直径

（减去滤纸片直径）。不同芽孢杆菌菌株间抑菌圈

差异使用SPSS 19.0软件的ANOVA进行统计推断。

1.2.3 芽孢杆菌种类分子鉴定

选取对疮痂病菌 S. scabies HP4抑菌效果较好

的 5 株 芽 孢 杆 菌 分 离 株（BEV2、 BAM7、 GF3、
BPU6和 BMO8）进行分子鉴定，以明确其系统分

类地位。用细菌 DNA提取试剂盒提取芽孢杆菌

总 DNA，使用 gyrB通用引物（正向引物 gyrB-F：
5′-TGRCGGHRGYGGHTATAAAGT-3′，反向引物

gyrB-R：5′-TCCDCCSTCAGARTCWCCCTC-3′）对

该位点进行 PCR扩增，扩增程序为：预变性 95℃
5 min；变性 94℃ 30 s，退火 55℃ 1 min，延伸 72℃
2 min，35个循环；72℃延伸 10 min，4℃保存 [15]。

将 PCR扩增产物于 1%琼脂糖凝胶上进行电泳分离

纯化后测序（上海生工生物有限公司）。利用邻接

法（Neighbour-joining，NJ）建立基于 gyrB序列的系

统发育树。

1.2.4 4种芽孢杆菌及组合对其他 3种马铃薯疮痂

病菌的抑菌活性

因芽孢杆菌BEV2与GF3已鉴定为同属解淀粉

芽孢杆菌（Bacillus amyloliquefaciens），所以只保留

抑菌效果更好的 BEV2作后续种间组合优化。病

原靶标菌除 S. scabies HP4外，还选择分离于张北

地区的S. scabies SCA3，用于检验芽孢杆菌对不同地

域分离株拮抗效果稳定性。同时，选择除优势种

S. scabies外其他2种较常见疮痂病菌S. turgidiscabies
SUR1和 S. stelliscabiei STE2作为靶标菌。继而测定

多种（2~4种）芽孢杆菌混合时，分别对 3种疮痂病

菌抑菌效果。混合菌株处理组的菌量按照菌株数

量等比例混合，菌液浓度均为 108CFU/mL。测定了

6 个混合菌株处理组（菌株两两组合： BEV2 +
BAM7、BPU6+BAM7、BMO8+BAM7；3种菌的组

合：BEV2+BAM7+BPU6、BEV2+BAM7+BMO8、
BAM7 + BPU6 + BMO8； 4 种 菌 的 组 合 ： BEV2 +
BAM7+BPU6+BMO8）对靶标菌抑菌效果，测定方

法与1.2.2一致。
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1.2.5 测定 3株芽孢杆菌对不同疮痂病菌组合的抑

菌活性

为测定当多种病原菌同时出现时，芽孢杆菌对

混合病原菌拮抗效果稳定性，本研究设置 SUR1+
STE2、SUR1+SCA3、STE2+SCA3及 SUR1+STE2+
SCA3病原菌 4个混合处理组，检测当施加芽孢杆

菌BEV2、BAM7和BPU6的其中一种时对多种混合

病原菌抑菌效果。病原菌混合处理组中病菌量按照

等比例混合，病原菌菌液浓度均为 106CFU/mL。测

定方法见1.2.2。
2 结果与分析

2.1 拮抗马铃薯疮痂病菌优势种 S. scabies的芽孢

杆菌筛选与鉴定

室内拮抗试验结果表明，13株芽孢杆菌中

BEV2对马铃薯疮痂病菌 S. scabies HP4抑菌效果最

好，抑菌圈直径达到（12.3 ± 0.6）mm，与其他菌株

抑菌圈直径差异显著（BAM7除外）。BAM7、GF3、
BPU6和BMO8抑菌圈直径均达到9.0 mm以上（表1、
图 1）。基于 gyrB序列系统发育树表明，BEV2为贝

莱斯芽孢杆菌（B. velezensi）；BAM7为解淀粉芽孢

杆菌（B. amyloliquefaciens）；GF3为贝莱斯芽孢杆菌

（B. velezensi）；BPU6为短小芽孢杆菌（B. pumilus）；

BMO8为莫海威芽孢杆菌（B. mojavensis）（图 2）。鉴

于BEV2和GF3均为贝莱斯芽孢杆菌，因此淘汰拮

抗效果相对较差的GF3。
2.2 4种芽孢杆菌及组合对 3种马铃薯疮痂链霉菌

的抑菌活性

室内拮抗试验表明（表 2），11个处理中解淀粉

芽孢杆菌 BAM7对 S. turgidiscabies SUR1抑菌效果

最好，抑菌圈直径达到（34.5 ± 3.1）mm；BAM7+
BPU6 + BMO8、 BMA7 + BPU6 及 BAM7 + BMO8 对

STE2抑菌效果较好；对 SCA3抑菌效果较好处理是

BAM7+BPU6。上述处理对 3株马铃薯疮痂病菌抑

菌圈直径均超过29.0 mm。

菌株编号

Code of bacterial strain
BEV2
BAM7
GF3
BPU6
BMO8
Q3911
HZ7
FM2-4
Q395
HZ15
Q394
F17
F7

抑菌圈直径（mm）
Inhibitory zone diameter
12.3 ± 0.6 a
11.3 ± 0.6 ab
10.7 ± 1.2 bc
10.0 ± 1.0 bcd
9.3 ± 0.6 cd
9.0 ± 1.0 d
9.0 ± 1.0 d
9.0 ± 1.7 d
6.3 ± 0.6 e
4.0 ± 1.0 f
1.5 ± 0 g
1.2 ± 0 g
1.0 ± 0 g

注：不同小写表示 0.05水平差异显著，采用最小显著差数

（LSD）法。下同。

Note: Different lowercase letter(s) indicate significant difference at
0.05 level, as tested using least significant difference (LSD) method. The
same below.

表1 13株芽孢杆菌对马铃薯疮痂病

病菌HP4的抑菌活性测定

Table 1 Determination of antibacterial activity of
13 strains of Bacillus against potato common scab HP4

图1 13株芽孢杆菌对马铃薯疮痂病菌HP4的抑菌作用

Figure 1 Antibacterial effect of 13 strains of Bacillus against potato common scab HP4
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4株芽孢杆菌中，BAM7对 3株疮痂病菌都有

较强抑菌效果。BPU6对SCA3有较强抑菌效果，抑

菌圈直径为（29.0 ± 0.8）mm，STE2次之，对 SUR1
没有明显抑菌效果。BEV2对 3株疮痂病菌均有一

定抑菌效果，但是抑菌效果相对较弱。BMO8对
SUR1没有明显抑菌效果，对STE2和SCA3有抑菌效

果但相对较弱，且与其他芽孢杆菌混合后对靶标

菌抑菌效果没有明显提升，故淘汰该菌株（图3）。

序号

Serial number

1
2
3
4
5
6
7
8
9
10
11

芽孢杆菌

Bacillus

BAM7
BAM7+BEV2
BAM7+BPU6
BAM7+BEV2+BPU6+BMO8
BAM7+BPU6+BMO8
BAM7+BEV2+BPU6
BAM7+BEV2+BMO8
BAM7+BMO8
BEV2
BPU6
BMO8

抑菌圈直径（mm）
Inhibitory zone diameter
SUR1（S. turgidiscabies）
34.5 ± 3.1 a
33.3 ± 1.0 ab
31.8 ± 1.0 bc
31.5 ± 2.4 bc
31.3 ± 1.5 bc
31.0 ± 1.4 bc
30.8 ± 1.5 bc
30.0 ± 0 c
29.6 ± 2.4 c
0 ± 0 d
0 ± 0 d

STE2（S. stelliscabiei）
29.3 ± 1.9 ab
26.8 ± 1.3 bc
29.8 ± 2.0 a
20.8 ± 1.0 ef
30.5 ± 0.6 a
28.8 ± 1.9 ab
22.8 ± 2.2 de
30.0 ± 2.2 a
24.8 ± 1.7 cd
28.3 ± 0.5 ab
18.5 ± 1.3 f

SCA3（S. scabies）
29.3 ± 1.0 ab
25.0 ± 3.3 c
31.5 ± 1.3 a
27.5 ± 1.3 bc
28.5 ± 0.6 abc
28.5 ± 1.7 abc
26.0 ± 3.7 bc
29.5 ± 1.73 ab
27.8 ± 2.6 bc
29.0 ± 0.8 ab
20.5 ± 1.3 d

图2 基于gyrB序列构建的芽孢杆菌系统发育树

Figure 2 Construction of phylogenetic tree of Bacillus based on gyrB sequence

表2 4株芽孢杆菌及其组合对3种致病菌抑菌活性测定

Table 2 Determination of antibacterial activity of four strains of Bacillus and their
combinations against three pathogenic bacteria

B.amyloliquefaciens

B. velezensi

B.mojavensis

B. pumilus

99

NST6 (B. velezensis)
BEV2GF3

BS006 (B. amyloliquefaciens)
BAM7
CBMB205 (B. velezensis)

0.1

BMO8

WF02 (B. amyloliquefaciens)

65
57
1009974

100

10096 97

9999

99

100
87

Bacillus subtilis
CW14 (B. subtilis)

ZB201702 (B. halotolerans)
KKD1 (B. halotolerans)
BCR101 (B. mojavensis)

B4264 (B. cereus)

DSM13 (B. licheniformis)
INR7 (B. pumilus)
LLTC96 (B. pumilus)

BPU6
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2.3 3株芽孢杆菌对 3种马铃薯疮痂病菌组合的抑

菌活性测定

室内拮抗试验表明，BEV2与其他 2种芽孢杆

菌相比对 4组混合处理组均有明显抑制作用。

BAM7对 STE2+SCA3和 SUR1+STE2+SCA3有明显

抑制效果，抑菌圈直径均大于 34.0 mm，对 SUR1+
STE2和 SUR1+SCA3有一定抑制效果但相对较弱。

当多种疮痂链霉菌同时出现，BPU6抑菌效果较

差，这与 2.2中BPU6对 SUR1无拮抗效果结果一致

（图4，表3）。

靶标菌组合

Target bacteria combination
STE2+SCA3
SUR1+STE2
SUR1+SCA3
SUR1+STE2+SCA3

抑菌圈直径（mm）Inhibitory zone diameter
BPU6（B. pumilus）
34.0 ± 0.8 a
0 ± 0 b
0 ± 0 b
0 ± 0 b

BEV2（B. amyloliquefaciens）
28.8 ± 1.7 a
32.0 ± 1.4 a
32.0 ± 3.6 a
31.5 ± 1.0 a

BAM7（B. velezensis）
35.3 ± 2.4 a
31.0 ± 0.8 b
30.5 ± 1.0 b
34.0 ± 1.4 a

注：序号与表2序号相对应，指表2中相对应的芽孢杆菌处理。

Note: The serial number correspond to table 2, indicating the corresponding Bacillus treatment in table 2.
图3 4株芽孢杆菌及其组合对3种致病菌抑菌效果

Figure 3 Antibacterial effect of four strains of Bacillus and their combinations against three pathogenic bacteria

表3 3株芽孢杆菌对3种链霉菌组合的抑菌活性测定

Table 3 Determination of antibacterial activity of three strains of Bacillus against combinations of three Streptomyces species

图4 3株芽孢杆菌对3株链霉菌组合的抑菌效果

Figure 4 Antibacterial effect of three strains of Bacillus against combinations of three Streptomyces species

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11

SCA3

SUR1

STE2

BPU6

BAM7

BEV2

STE2+SCA3 SUR1+STE2SUR1+SCA3SUR1+STE2+SCA3
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2.4 2株芽孢杆菌及其组合对 3种疮痂链霉菌组合

的抑菌活性

室内拮抗试验表明（表 4，图 5）， BEV2+BAM7
对 STE2+SCA3抑菌效果显著高于 BAM7和 BEV2，
抑菌圈直径达到（33.3 ± 4.0）mm。该菌株组合对

4组马铃薯疮痂病菌混合处理组抑菌效果与 BEV2
和 BAM7相比无减弱；与此同时，BEV2+BAM7比
BAM7单独添加时效果均有提升。综上所述，当多

种致病霉菌同时出现时BEV2+BAM7表现出较为稳

定抑制效果。

图5 2株芽孢杆菌及其组合对3株致病链霉菌及其组合处理的抑菌效果

Figure 5 Antibacterial effect of two Bacillus strains and their combinations against three pathogenic
Streptomyces strains and their combinations

3 讨 论

本研究测定了 13株芽孢杆菌对河北省优势种

S. scabiei拮抗效果，从而筛选出 5株抑菌效果较好

的芽孢杆菌分别为 BEV2、BAM7、GF3、BPU6、
BMO8。gyrB基因已成为鉴定芽孢杆菌种群的代表

性基因 [16,17]。本研究通过 gyrB序列对 5株芽孢杆菌

作分子鉴定，进一步明确种群类别。结果显示

BEV2和GF3为贝莱斯芽孢杆菌，BAM7为解淀粉

芽孢杆菌，BPU6为短小芽孢杆菌，BMO8为莫海

威芽孢杆菌。

马铃薯疮痂病菌的种类多样，群体结构复

杂。为明确 4株芽孢杆菌对致病链霉菌抑菌稳定

性，本研究测定 4株芽孢杆菌对 3种致病链霉菌组

表4 2株芽孢杆菌及其组合对3株致病链霉菌及其组合处理的抑菌活性测定

Table 4 Determination of antibacterial activity of two Bacillus strains and their
combinations against three pathogenic Streptomyces strains and their combinations

芽孢杆菌组合

Bacillus combination
BEV2+ BAM7 (B. velez+B. amyloliquefaciens)
BAM7 (B. amyloliquefaciens)
BEV2 (B. velez)

抑菌圈直径（mm）Inhibitory zone diameter
STE2+SCA3
33.3 ± 4.0 a
24.5 ± 1.0 b
27.5 ± 2.1 b

SUR1+SCA3
30.8 ± 1.5 a
28.0 ± 2.6 a
31.3 ± 1.5 a

SUR1+STE2+SCA3
29.8 ± 0.5 a
25.8 ± 2.5 b
30.0 ± 0 a

SUR1+STE2
29.5 ± 2.7 a
28.0 ± 0 a
28.3 ± 1.3 a

注：红色框突出强调该处理的抑菌效果。

Note: Red box highlights antibacterial effect of the treatment.

BAM7

BEV2

STE2+SCA3 SUR1+STE2SUR1+SCA3 SUR1+STE2+SCA3

BEV2+ BAM7
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合处理的抑菌活性，发现莫海威芽孢杆菌BMO8和
短小芽孢杆菌BPU6对混合病原菌没有明显抑菌效

果或抑菌效果较弱。这一结果可能是BPU6和BMO8
对 S. scabiei有一定抑制效果，对 S. turgidiscabies没
有明显抑制效果，所以当两者同时出现，BPU6和
BMO8抑菌效果就会表现较弱。因此本研究推荐将

BEV2、BAM7和BEV2+BAM7用于马铃薯疮痂病的

防治。

本研究室内平板抑菌试验结果显示，当多种

马铃薯疮痂病菌同时出现时，2株芽孢杆菌的联合

菌株与 2个单菌株处理相比无明显减弱，且明显高

于BAM7对多种马铃薯疮痂病菌抑菌效果。这一现

象可能因不同芽孢杆菌生防机制不同，当 2种芽孢

杆菌同时出现会加强对病原菌抑制作用和对植物

的促生作用。Liu等[18]报道，把枯草芽孢杆菌RSS-1
和解淀粉芽孢杆菌 JDF3用于大豆疫霉的防治，解

淀粉芽孢杆菌可诱导活性氧爆发、NO产生、胼胝

质沉积和木质化，枯草芽孢杆菌可通过木质化和

植物抗毒素刺激系统增强大豆抗性。Wang等 [19]将

解淀粉芽孢杆菌与哈茨木霉联合用于防治马铃薯

疮痂病，发现处理组与对照组相比病情指数降低

30.6%~46.1%，产量增加 23.0%~32.2%，且有效增

加根际有益微生物群丰度。Cui等 [20]报道，内生细

菌解淀粉芽孢杆菌 3-5具有产生吲哚乙酸和固氮生

物学功能，对马铃薯疮痂病田间抑制率为 40%，

显著高于其他化学药剂。王鹏程等[21]将枯草芽孢杆

菌、地衣芽孢杆菌和解淀粉芽孢杆菌分别组合，

发现对马铃薯疮痂病有较好拮抗效果，同时促进

马铃薯植株生长，提高马铃薯产量。

综上所述，不同芽孢杆菌对病原菌的生防机

制不同，其可能会从不同方向攻克病原菌的致病

机理，从而减弱该病原菌的致病性，因此当多种

生防芽孢杆菌联合使用时可能会扩大其抑菌谱，

增强其生防能力。
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