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摘 要:为了解感靶斑病烟叶叶际微生物群落在苯醚甲环唑处理后的变化规律,本文采用

高通量测序技术对苯醚甲环唑处理后不同时期感靶斑病烟叶与健康烟叶叶际微生物的群落

结构和多样性进行分析.结果表明,相较于处理前,感病与健康烟叶叶际优势真菌属和细菌

属的种类均增加,优势真菌属均分布于担子菌门和子囊菌门,优势细菌属均分布于变形菌

门.在苯醚甲环唑(90g/hm2)处理后1~18d,感病与健康烟叶叶际优势真菌属和细菌属相

对丰 度 在 不 同 时 间 点 存 在 差 异,但 整 体 变 化 趋 势 一 致.在 真 菌 方 面,亡 隔 菌 属

(Thanatephorus)相对丰度呈降低—增加—降低趋势;Plectosphaerella、Sampaiozyma、

Symmetrospora、Pleurotus和链隔孢属(Alternaria)相对丰度呈增加—降低趋势;尾孢属

(Cercospora)相对丰度呈降低趋势.在细菌方面,假单胞菌属(Pseudomonas)、鞘氨醇单胞

菌属(Sphingomonas)和短小杆菌属(Curtobacterium)相对丰度呈增加—降低—增加—降低

趋势;甲基杆菌属(Methylobacterium)和泛菌属(Pantoea)相对丰度均呈增加—降低趋势.
感病与健康烟叶叶际真菌和细菌群落的多样性和丰富度同步变化,均整体呈增加—降低趋

势,感病与健康烟叶叶际真菌群落多样性和丰富度的差异逐渐缩小.综上,苯醚甲环唑处理

后感病与健康烟叶叶际真菌和细菌群落结构和多样性整体变化趋势相似,且随时间延长感

病与健康烟叶叶际真菌和细菌群落差异缩小.
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Abstract:Inordertoinvestigatethechangingpatternsofthephyllospheremicrobialcommunity
oftobaccoinfectedwithtobaccotargetspotafterdifenoconazoletreatment,thispaperanalyzed
thecommunitystructureanddiversityofphyllospheremicrobialcommunitiesindiseasedand
healthytobaccoleavesatdifferentperiodsafterdifenoconazoletreatmentbyusinghigh-through-
putsequencingtechnology.Theresultsshowedthatthenumberofdominantgeneraoffungiand
bacteriumincreasedinthediseasedandhealthytobaccoleavescomparedtothosebeforetreat-
ment.ThedominantgeneraoffungiweredistributedinBasidiomycotaandAscomycota,and
thedominantgeneraofbacteriumweredistributedinProteobacteria.Therelativeabundanceof
dominantgeneraoffungiandbacteriuminthediseasedandhealthytobaccoleavesdifferedat
differenttimepointsfrom1to18daysafterdifenoconazole(90g/hm2)treatment,butthe
overalltrendwasconsistent.Inthefungalcommunity,therelativeabundancewasinadecrea-
sing-increasing-decreasingtrendforThanatephorus,anincreasing-decreasingtrendforPlecto-
sphaerella,Sampaiozyma,Symmetrospora,PleurotusandAlternaria,andadecreasingtrend
forCercospora.Inthebacterialcommunity,therelativeabundancewasinanincreasing-decrea-
sing-increasing-decreasingtrendforPseudomonas,SphingomonasandCurtobacterium,andan
increasing-decreasingtrendforPantoeaandMethylobacterium.Thediversityandrichnessofthe
phyllospherefungalandbacterialcommunitiesofdiseasedandhealthytobaccoleaveschanged
synchronously,withanoverallincreasing-decreasingtrend,andthedifferencesinthediversity
andrichnessofthephyllospherefungalcommunitiesofdiseasedandhealthytobaccogradually
decreased.Insummary,theoverallchangesinthestructureanddiversityofthephyllosphere
fungalandbacterialcommunitiesindiseasedandhealthytobaccoweresimilarafterdifenocon-
azoletreatment,andthedifferencesinthephyllospherefungalandbacterialcommunitiesbe-
tweendiseasedandhealthytobaccodecreasedwiththeextensionoftime.
Keywords:difenoconazole;tobaccotargetspot;phyllosphere;microbialcommunity;diversity;
high-throughputsequencing

  烟草在贵州省是一种重要经济作物.近年来,由瓜亡氏革菌(Thanatephoruscucumeris)引

的烟草靶斑病(tobaccotargetspot)已成为贵州省大部分烟叶产区主要真菌性叶部病害[1-2].该

病害具有侵染性强、传播快和为害重等特点,一旦大规模暴发,可造成经济损失达80%以上[3].
当前,在烟叶生产上针对烟草靶斑病的防治主要是在未发病前或发病初期喷施保护性药剂[4].
苯醚甲环唑(Difenoconazole)是一种广谱、高效和低毒的内吸性杀菌剂,其作用机理为抑制病原
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菌细胞麦角甾醇的生物合成,破坏其细胞膜结构与功能,对担子菌门和子囊菌门中的多种病原

菌均有较强的杀菌效果,具备保护和治疗的双重作用[5-6].目前,有关苯醚甲环唑防治烟草靶斑

病的研究已有报道.尹秀娟等[7]采用菌丝生长速率法测定了苯醚甲环唑对烟草靶斑病菌的EC50
值为20.169mg/L.孙美丽等[8]通过开展田间试验发现苯醚甲环唑对烟草靶斑病具有较好防效,

可作为防控优选药剂.然而,当前关于应用苯醚甲环唑防控烟草靶斑病研究多是基于病情指数

进行宏观分析,而苯醚甲环唑施用后一定时期内烟草叶际微生物群落结构变化规律尚不清楚.
近年来,随着高通量测序技术的发展,烟草叶斑类病害发生与叶际微生物间的关系引起了

关注.孙美丽等[9]的研究发现烟叶感染烟草靶斑病后其叶际真菌群落丰富度和多样性均降低,

叶际优势真菌为亡革菌属(Thanatephorus).Dai等[10]的研究发现感赤星病烟叶叶际优势真菌

为链格孢属(Alternaria),且烟叶叶际真菌群落在一定时期内呈复杂动态变化.在病害防治过

程中,化学药剂的施用同样也是通过抑制病原菌改善叶结菌群结构从而达到防控目的.Chen
等[11]的研究表明在喷施菌核净后烟叶叶际鞘氨醇单胞菌属(Sphingomonas)、沙雷氏菌属(Ser-

ratia)和寡养单胞菌属(Stenotrophomonas)相对丰度降低.Sun等[12]的研究发现在施用嘧菌酯

后感靶斑病烟叶叶际真菌和细菌多样性和丰富度均增加.为了解感靶斑病烟叶叶际微生物群落

在苯醚甲环唑处理后的时序变化规律,本文采用高通量测序技术测定苯醚甲环唑施用后不同时

期感靶斑病与健康烟叶叶际微生物的群落结构和多样性,从微观层面了解感靶斑病烟叶与健康

烟叶叶际微生物群落对苯醚甲环唑处理的响应规律,以期为烟草靶斑病的精准化学防控提供理

论依据.

1 材料与方法

1.1 试验材料

供试烟草品种为“云烟87”.供试药剂为10%苯醚甲环唑 WG,购自浙江一帆生物公司.

DNA提取试剂盒(FastDNA􀳏 SpinKitforSoil),由 MPBiomedicals生物医学公司生产;

QIAquick胶回收试剂盒(货号:28704)由Qiagen公司(德国)生产;IonPlusFragmentLibrary

Kit48rxns建库试剂盒(货号:4471252)由ThermoFisherScientific公司(美国)生产.

1.2 试验设计

试验在贵州省毕节市金沙县烟区进行,选取感染烟草靶斑病严重的烟田划分3个小区,每

个小区内80株烟,小区间设保护行.使用背负式喷雾器对小区内烟株正、反叶面进行均匀喷

施,以见药液均匀分布至烟叶正反面为准,10%苯醚甲环唑制剂的用量为90g/hm2,用水量为

900L/hm2.于施药前0d及施药后1d,3d,9d,18d在各小区内随机选取健康和零星病斑烟

叶,用经消毒的剪刀剪取健康和单个病斑烟叶组织样品(10g),分别装入50mL无菌离心管中.
分别设置感病(QBSL)与健康(QJSL)2组处理,每处理3个重复(表1),样品采集后放入低温保

存箱,并迅速带回实验室—80℃保存备用.因后期大部分发病烟叶被抢烤,可供采集样品的叶

片数量有限,药后9d,18d的感病样品只有一个重复.
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表1 样品采集信息

取样时间
感病烟叶

样品组 样品编号

健康烟叶

样品组 样品编号

处理前0d QBSL1 QBSL11,QBSL12,QBSL13 QJSL1 QJSL11,QJSL12,QJSL13

处理后1d QBSL2 QBSL21,QBSL22,QBSL23 QJSL2 QJSL21,QJSL22,QJSL23

处理后3d QBSL3 QBSL31,QBSL32,QBSL33 QJSL3 QJSL31,QJSL32,QJSL33

处理后9d QBSL4 QBSL4 QJSL4 QJSL41,QJSL42,QJSL43

处理后18d QBSL5 QBSL5 QJSL5 QJSL51,QJSL52,QJSL53

1.3 DNA提取、扩增及测序分析

参照DNA提取试剂盒(FastDNA􀳏SpinKitforSoil)说明对样品中微生物基因组DNA进

行提取,分别用2%琼脂糖凝胶电泳和NanoDrop2000定性和定量检测提取的DNA纯度和浓

度,使用无菌水稀释样本至1ng/μL.以此为模板,使用引物ITS1-1F-R(5’-GCTGCGTTCT-

TCATCGATGC-3’)和ITS1-5F-F(5’-GGAAGTAAAAGTCGTAACAAGG-3’)对 样 品 真 菌

ITS1区域进行扩增,使用细菌引物806R(5’-GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3’)和515F
(5’-GTGCCAGCMGCCGCGGTAA-3’)对样品细菌V4区域进行扩增.样品真、细菌PCR扩增

体系及反应程序参照Sun等[12]的方法进行,用QIAquick胶回收试剂盒回收扩增产物.使用Ion

PlusFragmentLibraryKit48rxns建库试剂盒构建文库,采用IlluminaMiSeq测序平台对PCR
扩增产物进行双端测序分析,此过程由北京诺和致源科技股份有限公司完成.

1.4 数据处理及统计分析

测序数据经质控过滤,得到所有样本全部EffectiveTags,利用 Uparse算法(Uparsev7.0.

1001,http://www.drive5.com/uparse/)以97%的一致性将序列聚类成为OTUs(Operational

TaxonomicUnits)[12],使用Qiime软件(Version1.9.1)分别将样品中真、细菌与 Unit(v7.2)和

SSUrRNA数据库比对注释,统计各样本在门、属水平群落组成,计算真菌与细菌Alpha多样

性指数,进行Alpha和Beta多样性分析.使用Excel2019和DPS7.5对数据进行统计和显著性

差异分析,利用R软件绘制样品真菌与细菌的OTU分布Venn图、花瓣图、物种积累箱型图、

Alpha多样性差异箱型图、Beta多样性差异NMDS图.

2 结果与分析

2.1 OTU聚类分析

Venn图分析结果表明,在苯醚甲环唑处理前后0~18d,健康烟叶叶际真菌和细菌群落共

有的OTU种类均高于感病烟叶,感病与健康烟叶叶际真菌群落共有的OTU数分别为5种和

12种(图1-A,B),叶际细菌群落共有的OTU数分别为17种和20种(图1-D、E).感病与健康

烟叶叶际共有的核心真菌属为亡隔菌属和Sampaiozyma;共有的核心细菌属为假单胞菌属

(Pseudomonas)、鞘氨醇单胞菌属和甲基杆菌属(Methylobacterium)等.健康烟叶叶际特有的真

菌属为枝孢霉属(Cladosporium)、链格孢属和茎点霉属(Phoma)等;特有的细菌属为泛菌属

(Pantoea)和短小杆菌属(Curtobacterium).药剂处理0d(处理前),1d,3d,9d和18d,健康

烟叶叶际真菌群落特有OTU数目分别为7种,15种,9种,5种和4种,细菌群落特有OTU
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数目分别为12种,63种,84种,9种和19种;感病烟叶叶际真菌群落特有OTU数目分别为

0种,4种,3种,0种和12种,细菌群落特有 OTU数目分别28种,33种,110种,0种和

282种(图1-C、F).苯醚甲环唑处理后随时间延长,感病与健康烟叶叶际真菌和细菌群落特有

的OTU数目均呈现先增加后降低趋势.

图1 烟叶叶际真菌(A,B,C)和细菌(D,E,F)OTU分布变化Venn图和花瓣图

2.2 苯醚甲环唑处理后不同时期烟叶叶际真菌和细菌群落结构变化

2.2.1 门水平群落结构变化

烟叶叶际真菌和细菌门水平群落结构如表2所示,在苯醚甲环唑处理前0d,感病与健康

烟叶叶际优势真菌和细菌种类一致,其差异主要体现在相对丰度上.感病与健康烟叶叶际优势

真菌均为担子菌门(Basidiomycota,88.81%和57.09%)和子囊菌门(Ascomycota,1.00%和

12.31%);优势细菌均为变形菌门(Proteobacteria,26.77%和7.92%)和厚壁菌门(Firmicutes,

1.82%和0.75%).在处理后1~18d,感病与健康烟叶叶际优势真菌种类不变,但相对丰度发生

变化,感病与健康烟叶叶际优势真菌仍为担子菌门(48.23%和20.12%)和子囊菌门(11.04%和

6.37%);感病与健康烟叶叶际优势细菌种类与相对丰度均发生变化,感病烟叶叶际优势细菌为

变形菌门(10.53%)、放线菌门(Actinobacteria,2.26%)和厚壁菌门(1.28%),健康烟叶叶际优

势细菌为变形菌门(70.12%)和厚壁菌门(1.21%),其中,感病烟叶叶际变形菌门相对丰度显著

低于健康烟叶.
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表2 烟叶叶际优势真菌和细菌门水平相对丰度 %

物种门
处理前0d

QBSL QJSL

处理后1~18d
QBSL QJSL

真菌 担子菌门 88.81±14.86a 57.09±39.97a 48.23±33.43a 20.12±7.39a
子囊菌门 1.00±1.08a 12.31±18.47a 11.04±16.41a 6.37±3.18a

细菌 变形菌门 26.77±18.64a 7.92±1.17a 10.53±5.34b 70.12±10.49a
厚壁菌门 1.82±1.70a 0.75±0.93a 1.28±0.95a 1.21±1.17a
放线菌门 0.50±0.80a 0.08±0.04a 2.26±1.87a 0.40±0.35a

  注:同列数据后小写字母不同表示差异有统计学意义(p<0.05).

2.2.2 属水平群落结构变化

烟叶叶际真菌和细菌属水平群落结构如表3所示,在属水平,在处理前0d,感病与健康烟

叶叶际优势真菌和细菌的种类与相对丰度均存在差异.感病烟叶叶际优势真菌为亡隔菌属

(88.18%),优 势 细 菌 为 假 单 胞 菌 属(14.95%)、甲 基 杆 菌 属(4.44%)和 鞘 氨 醇 单 胞 菌 属

(1.94%).健康烟叶叶际优势真菌为亡隔菌属(54.85%)和尾孢属(Cercospora,6.34%),优势细

菌为甲基杆菌属(4.55%)和鞘氨醇单胞菌属(1.14%).在处理后0~18d,感病与健康烟叶叶际

优势真菌和细菌的种类均增加.感病烟叶叶际优势真菌为亡隔菌属(40.95%)、小不整球壳属

(Plectosphaerella,1.77%)、Sampaiozyma(1.40%)、侧耳属(Pleurotus,1.15%)、Symmetros-
pora(2.95%)和链隔孢属(1.43%);优势细菌为假单胞菌属(26.15%)、甲基杆菌属(21.55%)、
泛菌属(3.23%),鞘氨醇单胞菌属(3.05%)和短小杆菌属(1.13%).健康烟叶叶际优势真菌为亡

隔菌 属(13.68%)、侧 耳 属(Pleurotus,2.27%)、Symmetrospora(1.90%)、Sampaiozyma
(1.37%)和链隔孢属(1.28%);优势细菌为假单胞菌属(2.59%)和甲基杆菌属(3.41%),其中,
感病烟叶叶际泛菌属相对丰度显著高于健康烟叶.

此外,为了进一步研究烟叶叶际真菌和细菌属水平物种的系统进化关系,本文通过多序列

比对得到top100属的代表序列构建的系统发育树.如图2所示,药剂处理前后烟叶叶际存在的

优势真菌主要分布于担子菌门和子囊菌门,优势细菌主要分布于变形菌门.在真菌群落中,属

于担子菌门的优势真菌分别为亡隔菌属、Sampaiozyma、Pleurotus和Symmetrospora,其中

亡隔菌属为各样品中绝对优势菌属;属于子囊菌门的优势真菌分别为链隔孢属、Plectosphae-
rella和尾孢属.在细菌群落中,所有优势细菌均属于变形菌门.

表3 烟叶叶际优势真菌和细菌属水平相对丰度 %

物种属
处理前0d

QBSL QJSL

处理后1~18d
QBSL QJSL

真菌 亡隔菌属 88.18±15.62a 54.85±41.94a 40.95±39.42a 13.68±8.01a
尾孢属 0.00±0.00a 6.34±10.67a 0.00±0.00a 0.37±0.59a

小不整球壳属 0.62±0.78a 0.87±1.51a 1.77±2.31a 0.56±0.52a
侧耳属 0.00±0.00a 0.00±0.00a 1.15±2.22a 2.27±0.16a

Symmetrospora 0.25±0.43a 0.25±0.22a 2.95±4.32a 1.90±0.78a
Sampaiozyma 0.25±0.43a 0.75±0.37a 1.40±1.67a 1.37±1.00a

链隔孢属 0.00±0.00a 0.50±0.86a 1.43±2.54a 1.28±0.27a
细菌 假单胞菌属 14.95±14.51a 0.51±0.35a 26.15±28.45a 2.59±1.17a

甲基杆菌属 4.94±6.84a 4.55±1.12a 21.55±16.47a 3.41±1.45a
泛菌属 0.21±0.28a 0.02±0.04a 3.23±1.28a 0.54±0.31b

鞘氨醇单胞菌属 1.94±2.12a 1.14±0.43a 3.05±5.52a 0.28±0.29a
短小杆菌属 0.36±0.60a 0.01±0.02a 1.13±1.61a 0.11±0.12a

  注:同列数据后小写字母不同表示差异有统计学意义(p<0.05).
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图2 烟叶叶际真菌(A)和细菌(B)系统发育树图(属水平)
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2.2.3 烟叶叶际优势真菌和细菌相对丰度变化

在属水平上,在药剂处理后1~18d内,感病与健康烟叶叶际优势真菌和细菌相对丰度随

处理时间的延长呈不规则变化,达到最大值的时间点存在差异,但整体变化趋势相似(图3).在

真菌群落中,感病与健康烟叶叶际存在的优势真菌属按照变化规律可分为3类,其中,亡隔菌

属为一类,相对丰度呈降低—增加—降低趋势;Plectosphaerella、Sampaiozyma、Symmetros-

pora、Pleurotus和链隔孢属为一类,相对丰度呈增加—降低趋势;尾孢属为一类,相对丰度呈

降低趋势.在细菌群落中,感病与健康烟叶叶际存在的优势细菌属按照变化规律可分为2类,

其中,假单胞菌属、鞘氨醇单胞菌属和短小杆菌属为一类,相对丰度呈增加—降低—增加—降

低趋势;甲基杆菌属和泛菌属为一类,相对丰度均呈增加—降低趋势.

图3 烟叶叶际优势真菌(A-G)和细菌(H-L)属在不同时期相对丰度变化折线图
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2.3 苯醚甲环唑处理后不同时期烟叶叶际真菌和细菌群落多样性变化

2.3.1 烟叶叶际真菌和细菌群落Alpha多样性变化

由图4可知,本次测序分析中,在样本量达到25时,观测到的真菌和细菌OTU数目分别

达120种和800种,此时,箱形图位置趋于平缓,表明抽样充分,可有效预测物种丰富度.在处

理前0d,感病烟叶叶际真菌群落多样性和丰富度均显著低于健康部位,细菌则相反,感病烟叶

叶际细菌群落多样性和丰富度高于健康烟叶,但差异不显著.在处理后1~18d,感病与健康烟

叶叶际真菌和细菌群落的多样性和丰富度均整体呈增加—降低趋势.在同一取样时期,感病烟

叶叶际真菌群落的多样性和丰富度均低于健康烟叶,感病烟叶叶际细菌多样性均高于健康烟

叶,其中,在处理后1d,感病烟叶叶际真菌群落的多样性和丰富度指数均显著低于健康烟叶,

叶际细菌群落的丰富度指数低于健康烟叶,但差异不显著.

不同样品标示的小写字母不同表示差异有统计学意义(p<0.05).

图4 烟叶叶际真菌(A,C,D,E)和细菌(B,F,G,H)群落物种积累和Alpha多样性箱型图
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2.3.2 不同时期烟叶叶际真菌和细菌群落β多样性变化

苯醚甲环唑处理前后0~18d内,在真菌群落中,除QBSL3外,感病与健康烟叶叶际真菌

群落整体相互重叠.在细菌群落中,感病与健康烟叶叶际细菌群落在不同取样时期无重叠,在

同一取样时期烟叶感病与健康烟叶叶际细菌群落相互重叠.表明在苯醚甲环唑处理前后0~

18d内,感病与健康烟叶叶际真菌群落间整体无明显差异,感病与健康烟叶叶际真菌群落随时

间延长无明显变化;感病与健康烟叶叶际细菌群落间无明显差异,但感病与健康烟叶叶际细菌

群落随时间延长同步变化(图5).

图5 烟叶叶际真菌(A)和细菌(B)群落分布NMDS图

3 讨论与结论

叶际微生物与寄主植物间存在复杂的关系,在植物的生长发育中发挥着重要作用,有益的

微生物菌群结构能对寄主植物起到一定保护作用[13].本研究发现,在苯醚甲环唑处理前,感病

烟叶叶际真菌多样性和丰富度均低于健康健康,细菌则相反,感病烟叶叶际优势真菌为亡隔菌

属,优势细菌为假单胞菌属、甲基杆菌属和鞘氨醇单胞菌属,健康烟叶叶际优势真菌为亡隔菌

属和尾孢属,优势细菌为甲基杆菌属和鞘氨醇单胞菌属,与孙美丽等[9]报道感靶斑病烟叶叶际

真菌群落多样性降低、优势真菌为亡隔菌属的研究结果基本一致,表明烟叶感染靶斑后亡隔菌

属大量增殖,致使其叶际真菌多样性降低.感病与健康烟叶叶际存在的优势真菌均属于担子菌

门和子囊菌门,在苯醚甲环唑处理后,感病与健康烟叶叶际担子菌门和子囊菌门相对丰度均降

低,进一步验证了苯醚甲环唑对担子菌门和子囊菌门中的多种真菌的强抑制效果[14],但具体种

类还有待进一步研究.
叶际微生物与寄主植物间相互作用形成复杂且相对稳定的微生物群落结构,农药的施用会

改变叶际微生物菌群结构和多样性[15].微生物对农药存在选择性,在农药处理后,一部分微生

物会被抑制数量减少,一部分微生物能够利用农药作为营养物质大量繁殖[16].苯醚甲环唑处理

后1~18d,感病与健康烟叶叶际真菌和细菌群落的多样性和丰富度的变化趋势一致,均整体

呈增加—降低趋势,与刘亭亭等[17]报道波尔多液处理后感赤星病烟叶叶际真菌和细菌群落多

样性和丰富度变化情况类似.高多样性和丰富度的叶际微生物有利于维持植物叶际微生态的稳
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定[18].因此,推测苯醚甲环唑可通过增加烟叶叶际真菌和细菌群落多样性和丰富度来延缓

病情.
植物叶际微生物来源广泛,各菌属间通过竞争、拮抗和共生等策略抵御病原菌侵染,维持

宿主植物叶际微生态平衡[19].前人研究发现烟叶叶际存在的优势真菌主要为小不整球壳属、枝

孢霉属和尾孢属等,优势细菌主要为假单胞菌属、泛菌属和鞘氨醇单胞菌属等[20-22].部分有益

菌定殖于烟叶叶际与病原菌竞争生态位和有限的营养物质,从而对病原菌起到一定抑制作用;

此外,部分优势菌还存在特殊的功能,如假单胞菌属[23]具有生防作用,鞘氨醇单胞菌属[15]在抗

环境胁迫和抵御病原菌方面具有潜在的促进作用.高通量测序结果表明,苯醚甲环唑处理后

1~18d内,感病与健康烟叶叶际优势真菌属和细菌属整体变化趋势一致;优势真菌属按照变

化规律可分为3类,亡隔菌属相对丰度呈降低—增加—降低趋势,小不整球壳属、Sampaio-

zyma、Symmetrospora、Pleurotus和链隔孢属相对丰度均呈增加—降低趋势,尾孢属相对丰

度呈降低趋势,优势细菌属可分为2类,假单胞菌属、鞘氨醇单胞菌属和短小杆菌属相对丰度

呈增加—降低—增加—降低趋势,甲基杆菌属和泛菌属相对丰度均呈增加—降低趋势.与Sun
等[12]发现施用嘧菌酯后短期内感靶斑病烟叶叶际真菌群落中亡隔菌属相对丰度降低、Sam-

paiozyma和Plectosphaerella相对丰度增加,叶际细菌群落中鞘氨醇单胞菌属相对丰度降低、

甲基杆菌属和泛菌属相对丰度均增加的结果类似,说明苯醚甲环唑可有效抑制病原菌增值,同

时改善感靶斑病烟叶叶际微生物群落结构,可尝试在生产上推广使用.
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