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摘 要:为明确烟草靶斑病在重庆烟区“K326”烟草品种上对叶际微生物群落结构的影响,

在重庆市酉阳县分别采集移栽40d、60d、80d和100d后具有烟草靶斑病与健康的烟叶样

品,采用高通量测序方法分析样品中细菌群落结构,并结合烟株生长期气象因子和病害发

生情况进行分析.移栽后40d靶斑病开始发生,且发病率和病情指数呈上升趋势,移栽后

60~80d为发病高峰期.发病叶中叶际细菌优势菌门为变形菌门和厚壁菌门,优势菌属为

假单胞菌属、微小杆菌属等.健康叶叶际细菌的优势菌门分别为蓝藻门、放线菌门、拟杆菌

门等,优势菌属为不动杆菌属、微小杆菌属、芽孢杆菌属、泛细菌属等.健康叶的整体群落

丰度大于发病叶,移栽40d、60d和100d后采集样品的发病叶与健康叶叶际细菌群落结

构比较差异具有统计学意义.靶斑病发生较重情况下,发病叶与健康叶叶际细菌群落结构

上差异具有统计学意义,提示靶斑病的发生影响了叶际细菌群落结构.
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Abstract:Inordertodeterminethekeyfactorsandmicrobialstructureoftheleafmicroenviron-
mentoftobaccotargetspotdiseasein‘K326’tobaccovarietyinChongqingtobaccoregion,
‘K326’tobaccovarietywastakenasexperimentalmaterials.Samplesofdiseasedandhealthy
leavesoftobaccoplantswerecollectedinYouyangCounty,Chongqingat40d,60d,80dand
100daftertransplanting.Thebacterialcommunitystructureintheleaveswasanalyzedbyhigh-
throughputsequencingmethod,andtheclimaticfactorsanddiseaseoccurrenceduringthe
growthperiodoftobaccoplantswereanalyzed.At40daysaftertransplantation,theonsetof
targetspotdiseasewasobserved,exhibitinganupwardtrendinbothdiseaseincidenceandse-
verityindex,andtheperiodbetween60and80daysaftertransplantationwasidentifiedasthe
peakphaseofdiseaseincidence.ThedominantbacteriainthediseasedleafboundarywerePro-
teobacteriaandThick-walledBacteria.ThedominantbacteriawerePanbacterial,Pseudo-
monas,Microbacterium,etc.Thedominantphylaofthehealthyleafboundarybacteriawere:
Thickwallida,Cyanophyta,Actinomyceta,Bacteroides,etc.ThedominantgenerawerePseud-
omonas,Acinetobacter,Microbacterium,Bacillus,Pantobacteriumetc.Theoverallcommuni-
tyrichnessofhealthyleaveswasgreaterthanthatofdiseasedleaves.Thebacterialcommunity
structureofdiseasedleavesandhealthyleavescollectedonthe40,60and100daysaftertrans-
plantingwassignificantdifferent.Inthecaseofseveretargetspotdisease,thereweresignifi-
cantdifferencesinthebacterialcommunitystructurebetweenthediseasedleavesandthehealth-
yleaves.
Keywords:tobaccotargetspot;foliarmicroorganisms;highthroughputsequencing;communi-
tystructure

  烟草靶斑病(TobaccoTargetSpot)是由立枯茄丝核菌 AG-3(RhizoctoniasolaniAG-3)引

起的真菌性病害.病原菌主要为害烟草叶片,形成褪绿病斑,直至坏死部分穿孔[1].该病害侵染

发生面积较大,流行快,极大程度地影响烤烟的产量和质量[2].烟草靶斑病在世界多个国家和

地区均有发生,危害严重且难防难治.近年来,烟草靶斑病在我国多地均有报道[3],其中云南、

四川和湖南等烟区较为突出[4-6],给当地烟叶生产带来巨大的经济损失.研究报道,烟草叶斑类

病害的发生与叶际微生物群落结构的稳定性密切相关[7].叶际是微生物群落的栖息地,叶际微

生物是植物生态系统的重要组成部分.有益微生物直接作用于病原菌及其他叶际微生物,或者

在植物叶际定殖并改变微生物群落结构,起到控制病害的作用[8].叶际微生物具有潜在的植物

生态系统功能,能够通过拮抗、竞争及诱导植物系统抗性等作用保护宿主免受病原体的侵染,

以及产生植物激素促进植物生长.此外,叶际病原菌的过度生长或微生物多样性的丧失也会导

致生态失调致使植株发病[9].Vorholt[10]的研究发现,植物感病后叶际微生物群落结构与多样

性均会发生变化.刘亭亭等[11]报道了在3种不同成熟度烟叶叶际细菌中,未熟烟叶的变形菌门

相对丰度最高,且显著高于适熟烟叶.罗路云等[12]研究发现,3个不同发病等级的南瓜白粉病

叶片在细菌群落结构存在显著差异.
重庆植烟区气候总体特征为温度适宜,降水量偏高[13],利于靶斑病发生,重庆烟区靶斑病

呈逐年加重趋势.为明确重庆烟区“K326”品种靶斑病发生的叶际微生态因子,本研究采集

“K326”品种严重发生的靶斑病样品及健康样品进行微生物测序,从而明确影响重庆烟区
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“K326”品种靶斑病发生的叶际微生态关键因子,以为“K326”靶斑病的防控提供科学依据.

1 材料与方法

1.1 试验材料

供试品种为“K326”烟草品种.

1.2 试验地点

重庆市酉阳县李溪基地单元(108°23'E,29°0'N,海拔930.4m),选取烟草靶斑病发生严重

的烟田和健康烟田作为取样地.

1.3 试验方法

1.3.1 取样方法

在酉阳县李溪基地单元设置烟草靶斑病发生地和健康地的取样点,分别于移栽后40d,

60d,80d,100d采集发病叶和健康叶.在大田时期,选取长势一致的烟株进行采样,取中上部

叶片,大小一致为佳,所采烟叶叶面和叶背无明显的杂物(泥土、虫),且避免在雨后或雨天采

样,每株采摘1片,取15株,每3片烟叶为1个重复,共取5个重复,平铺装入无菌均质采样

袋中,叶片需平展放置,不能挤压或折叠样品,避免引起损失,影响烟叶保鲜和后期微生物提

取,用油性记号笔或标签纸在袋上做好标记,并在记录采样信息后,迅速放入4~10℃冰盒中

低温运送或保存时间不宜超过36h.

1.3.2 气候因子调查

在重庆市酉阳县李溪基地单元内调查、记录烟草生育期的气候因子,重点调查温度、湿度、

降雨情况等气象信息.

1.3.3 病害调查

按照《烟草病虫害分级及调查方法》(GB/T23222—2008)调查病害发生情况.结合当地的病

害发生特点,主要对靶斑病发病取样地点进行系统调查,调查烟株的发病叶片数及发病级数,

并计算发病率.根据靶斑病的发生情况,在发病初期开始调查,每隔5d调查1次,连续调查

5次以上.按公式(1)计算发病率,按公式(2)计算病情指数.

发病率(%)= 发病叶数/调查总叶片数×100% (1)

病情指数=∑(各级病叶数×各级代表值)/(调查总叶数×最高级代表值)×100 (2)

1.3.4 叶际微生态研究

1)烟草叶际微生物分离和提取.对烟叶样本进行称量,记录烟叶鲜重,若叶片有发黑、发

黄、采样袋内有明显有色液体,则该样本视为无效样本,需舍去,每克样本加入10mL磷酸钾

缓冲液(PBS),根据计算结果向无菌均质袋中加入相应PBS提取叶际微生物,使PBS缓冲液均

匀润湿烟叶1min,超声洗涤1min,来回震荡30s,叶面重复2次,叶背1次,每个样本取2个

重复,将洗涤液分装至50mL离心管中,13000g离心10min,去除上清液,收集沉淀,涡旋沉

淀使其重悬,保留1mL微生物菌悬液,将两个重复沉淀混合(2mL);离心去上清液(1mL),

菌悬液液氮速冻后,转移至-80℃冰箱保存.

2)叶际微生物基因组DNA提取及高通量测序.提取叶际总DNA,并采用DGGE、16SrD-

NA、ITS等技术对叶际微生物结构多样性进行检测.将细菌的PCR产物进行IlluminaMiSeq
测序,通过对原始测序数据的拆分、质控拼接、数据优化和降噪处理(序列降噪方法DADA2/
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Deblur),以获得样本中真实的序列信息ASV(AmpliconSequenceVariant),利用Qiime2平台

(http://qiime.org/scripts/assign_taxonomy.html),采用RDPclassifier贝叶斯算法(Version2.2,

http://sourceforge.net/projects/rdp-classifier/)对97%相似水平的ASV代表序列进行分类学

分析,细菌测序数据注释运用Silva数据库(Release128,http://www.arb-silva.de),真菌测序

数据注释运用Unite数据库(Release6.0,http://unite.ut.ee/index.php).基于ASV代表序列

信息和丰度信息,进行后续的物种分类学分析、群落多样性分析、物种组成分析.采用classify-

sklearn(NaiveBayes)、classify-consensus-vsearch(Vsearch)、classify-consensus-blast(Blast)或

RDPclassifier贝叶斯算法对ASV代表序列进行分类学分析,获得ASV在分类水平:Domain
(域),Kingdom(界),Phylum(门),Class(纲),Order(目),Family(科),Genus(属),Species
(种)的注释信息.基于注释的ASV代表序列分类信息和用于物种的丰度信息,进行后续的物种

分类学分析、群落多样性分析和物种组成分析.
计算Chao1指数、Shannon指数来反应样本Alpha多样性,从而确定样本内微生物的物种

丰富度;运用Bray-Curtis不相似性聚类分析和主坐标分析(PCoA)对样品进行聚类来反应样本

Beta多样性,从而确定微生物在种类上的差异.

1.4 数据处理与统计学分析

使用Excel2016整理汇总数据,使用IBMSPSSStatistics23进行方差分析以及显著性检

验(p<0.05),使用Origin2017和GraphPadPrism9绘图.

2 结果与分析

2.1 气候象因子变化特征

重庆市酉阳县气温实时记录情况如图1所示,4月23日进行移栽后有持续一周的低温天

气,随后一周温度持续上升,一周后又保持25℃以下低温且持续半月之久,在此期间的温度有

利于烟草气候斑点病及靶斑病发生,6月11日之后温度持续上升,7月上旬有降雨情况,气温

有所降低,7月中旬后气温一直处于较高温且延续到8月中旬.烟苗生长前期温度适宜,降水量

偏高,利于靶斑病发生,后期持续高温,可一定抑制靶斑病的蔓延.

图1 采样区域气温变化情况

2.2 “K326”烟草品种靶斑病发病情况

在李溪基地单元对“K326”烟草品种靶斑病发生情况进行连续调查,调查结果如图2所示,

靶斑病在6月初开始发病,移栽后40d左右发病率达到11.73%,病情指数为1.94,移栽后
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60~80d为发病高峰期,发病率由18.17%升至35.54%,病情指数由2.39升至4.70,在移栽后

80~100d内靶斑病缓慢上升,移栽后100d发病率为41.83%,病情指数为5.56.

图2 “K326”烟草品种靶斑病发病情况

2.3 “K326”烟草品种发病叶与健康叶叶际微生物结构变化

2.3.1 发病叶与健康叶叶际细菌稀释曲线分析

发病叶与健康叶样本的稀释曲线如图3所示,Sobs指数和Shannon指数的稀释曲线随着

测序数据量的增加,稀释曲线趋于平缓,说明本次的测序数据可以反映绝大多数的微生物信

息,其深度足以进行后续分析.

A为Sobs指数,B为Shannon指数;B_40、B_60、B_80、B_100分别代表在移栽后40d、60d、80d和100d采集的发病叶样本编号;

Z_40、Z_60、Z_80、Z_100分别代表在移栽后40d、60d、80d和100d采集的健康叶样本编号.

图3 “K326”烟草品种叶际细菌ASV水平稀释曲线

2.3.2 发病叶与健康叶叶际细菌Alpha多样性分析

不同时期叶际细菌覆盖度指数均为1,表明测序数据足以反映出叶际细菌的群落结构.由

试验结果可知,随时间的推移,发病叶的Sobs指数、Ace指数和Chao1指数比较稳定,而健康

叶的Sobs指数、Ace指数和Chao1指数均随呈递增状态,且始终高于发病叶.其中,移栽后

60d和100d健康叶的Sobs指数、Ace指数和Chao1指数均明显高于发病叶;移栽后80d和

100d,健康叶的Shannon指数明显高于发病叶;移栽后100d健康叶的Simpson指数明显低于

发病叶,差异均具有统计学意义(表1).
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表1 “K326”烟草品种叶际细菌Alpha多样性指数

采集时间 样品类型 Sobs指数 Ace指数 Chao1指数 Shannon指数 Simpson指数

40d 健康叶 297.80±125.56a 320.83±133.40a 317.96±131.53a 2.41±0.37a 0.19±0.03a
发病叶 222.80±38.03a 232.28±39.69a 227.96±38.88a 2.65±0.28a 0.17±0.04a

60d 健康叶 410.40±46.55b 432.95±48.78b 427.83±49.59b 2.69±0.25a 0.24±0.06a
发病叶 151.40±19.10a 158.06±20.66a 155.60±20.08a 2.44±0.13a 0.17±0.02a

80d 健康叶 753.60±286.99a 793.19±317.81a 790.22±317.76a 3.77±0.44b 0.08±0.03a
发病叶 304.80±60.84a 322.75±60.48a 317.96±60.54a 2.24±0.46a 0.32±0.12a

100d 健康叶 974.00±221.97b 1010.13±226.29b1002.33±224.89b 3.79±0.48b 0.13±0.04b
发病叶 283.60±52.75a 294.28±55.65a 289.47±54.38a 1.90±0.25a 0.38±0.09a

  注:小写字母不同表示组间数据比较差异具有统计学意义(p<0.05).

2.3.3 发病叶与健康叶叶际细菌Beta多样性分析

发病叶与健康叶不同时期叶际细菌群落结构如图4所示,移栽后40d、60d和100d的发

病叶与健康叶的叶际细菌群落结构差异均具有统计学意义(移栽后40d:R=0.772,p=0.004,

Adonis;移栽后60d:R=0.824,p=0.004,Adonis;移栽后100d:R=0.700,p=0.004,

Adonis).

A为移栽后40d,B为移栽后60d,C为移栽后80d,D为移栽后100d.

图4 “K326”烟草品种叶际细菌群落结构ASV水平上PCoA分析
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2.3.4 发病叶与健康叶叶际细菌群落组成分析

发病叶不同时期叶际细菌共注释到3个域、3个界、43个门、111个纲、234个目、380个

科、740个属及994个种.发病叶在门水平的叶际群落组成如图5A所示,不同处理细菌群落组

成相似,但相对丰度存在差异.发病叶的优势细菌门分别为变形菌门(Proteobacteria)、厚壁菌

门(Firmicutes)、放线菌门(Actinobacteria)、蓝藻门(Cyanobacteria)、拟杆菌门(Bacteroidota),

其中变形菌门的相对丰度最大.移栽后40d、60d、80d和100d,变形菌门的相对丰度分别为

64.14%,89.13%,85.44%和92.24%,厚壁菌门的相对丰度分别为28.08%,6.87%,8.32%和

1.51%,放线菌门的相对丰度分别为4.90%,3.39%,1.50%和0.71%,蓝藻门的相对丰度分别

为2.36%,0.44%,2.60%和2.69%,拟杆菌门的相对丰度分别为0.25%,0.07%,1.42%和

1.46%.
发病叶不同时期在属水平的群落组成如图5B所示,在属水平的组成结构较为相似,但相

对丰度存在差异.发病叶的优势菌属主要为unclassified_f__Enterobacteriaceae、泛菌属(Pan-

toea)、unclassified_f__Erwiniaceae、假单胞菌属(Pseudomonas)、微小杆菌属(Exiguobacte-

rium)、不动杆菌属(Acinetobacter)、unclassified_f__Yersiniaceae、芽孢杆菌属(Bacillus)、

unclassified_f___Enterobacterales.
健康叶不同时期叶际细菌共注释到3个域、3个界、58个门、170个纲、355个目、589个

科、1183个属及2044个种.健康叶在门水平的叶际群落组成如图5C所示,不同处理细菌群落

组成相似,但相对丰度存在差异.健康叶的优势细菌门分别为变形菌门(Proteobacteria)、厚壁

菌门(Firmicutes)、蓝藻门(Cyanobacteria)、放线菌门(Actinobacteria)、拟杆菌门(Bacteroid-

ota)、绿弯菌门(Chloroflexi)、浮霉菌门(Planctomycetota)、酸杆菌门(Acidobacteriota),其中

变形菌门的相对丰度最大.移栽后40d、60d、80d和100d,变形菌门的相对丰度分别为

92.13%,56.10%,64.83%和51.80%,厚壁菌门的相对丰度分别为3.73%,34.62%,14.47%和

22.90%,蓝藻门的相对丰度分别为0.69%,2.39%,5.82%和6.99%,放线菌门的相对丰度分

别为1.26%,4.97%,3.18%和1.97%,拟杆菌门的相对丰度分别为1.15%,1.30%,4.03%和

3.96%,绿弯菌门的相对丰度分别为0.10%,0.13%,2.92%和3.14%,浮霉菌门的相对丰度分

别为0.48%,0.03%,0.88%和2.52%,酸杆菌门的相对丰度分别为0.03%,0.03%,1.26%和

2.26%.整体而言,发病叶叶际细菌群落丰富度低于健康叶,优势菌群也少于健康叶,两者比较

差异具有统计学意义.
健康叶不同时期在属水平的群落组成如图5D所示,在属水平的组成结构较为相似,但相

对丰度存在差异.不同处理的优势菌属主要为假单胞菌属(Pseudomonas)、不动杆菌属(Acine-

tobacter)、微小杆菌属(Exiguobacterium)、unclassified_f__Erwiniaceae、芽孢杆菌属(Bacil-

lus)、泛菌属(Pantoea)、unclassified_f__Enterobacteriaceae、unclassified_f__Comamona-

daceae、norank_f__norank_o__Chloroplast、肠球菌属(Enterococcus)、贪铜菌属(Cupriavi-

dus)、unclassified_f__Rhodocyclaceae、新鞘氨醇菌属(Novosphingobium).不同时期发病叶

与健康叶叶际细菌群落在属水平上差异具有统计学意义.
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A、B为发病叶门、属水平相对丰度,C、D为健康叶门、属水平相对丰度.

图5 “K326”烟草品种叶际细菌相对丰度

2.3.5 发病叶与健康叶叶际细菌群落结构差异性分析

发病叶与健康叶在不同时期叶际细菌群落门水平结构差异如图6所示,发病叶不同时期叶

际细菌群落结构中厚壁菌门(Firmicutes)、放线菌门(Actinobacteria)蓝藻门(Cyanobacteria)和
拟杆菌门(Bacteroidota)等含量比较差异均具有统计学意义,健康叶在不同时期叶际细菌群落

结构中变形菌门(Proteobacteria)和蓝藻门(Cyanobacteria)、绿弯菌门(Chloroflexi)和浮霉菌门

(Planctomycetota)等含量比较差异具有统计学意义.

A为发病叶;B为健康叶.

图6 “K326”烟草品种不同时期叶际细菌群落门水平结构差异

发病叶与健康叶在不同时期叶际细菌群落属水平结构差异如图7所示,发病叶(图7A)在
不同时期叶际细菌群落结构中unclassified_f__Enterobacteriaceae、泛菌属(Pantoea)、微小杆
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菌属(Exiguobacterium)、无色杆菌属(Achromobacter)、norank_f__norank_o__Chloroplast
等含量比较差异具有统计学意义,健康叶(图7B)不同时期叶际细菌群落结构中无色杆菌属

(Achromobacter)、微小杆菌属(Exiguobacterium)、泛菌属(Pantoea)、unclassified_f__En-
terobacteriaceae、norank_f__norank_o__Chloroplast等含量比较差异具有统计学意义.在不同

时期发病叶与健康叶叶际细菌群落中主要含量比较差异具有统计学意义的菌属基本一致,但菌

属含量存在一定差异.

A为发病叶;B为健康叶.

图7 “K326”烟草品种不同时期叶际细菌群落属水平结构差异

移栽后40d发病叶与健康叶叶际细菌群落结构差异在门水平上如图8A所示,变形菌门

(Proteobacteria)、厚壁菌门(Firmicutes)和蓝藻门(Cyanobacteria)含量比较差异均具有统计学

意义.在属水平上(图8B),健康叶中假单胞菌属(Pseudomonas)、甲基菌属(Methylobacillus)
和温和气单胞菌属(Aeromonas)等含量明显高于发病叶,且微小杆菌属(Exiguobacterium)、

unclassified_f _ _Enterobacteriaceae、unclassified _f _ _Enterobacteriaceae、norank_f _ _

norank_o__Chloroplast、短小杆菌属(Curtobacterium)和类芽孢杆菌属(Paenibacillus)等含量

比较差异均具有统计学意义.
移栽后60d发病叶与健康叶叶际细菌群落门水平结构差异如图8C所示,变形菌门(Pro-

teobacteria)、蓝藻门(Cyanobacteria)、拟杆菌门(Bacteroidota)和粘菌门(Myxococcota)含量比

较差异均具有统计学意义.在属水平上(图8D),健康叶中微小杆菌(Exiguobacterium)、un-
classified_f__Comamonadaceae和norank_f__norank_o__Chloroplast等均高于发病叶,un-
classified_f__Enterobacteriaceae、类芽孢杆菌(Paenibacillus)、糖芽孢杆菌菌属(Sacchariba-
cillus)等含量比较差异均具有统计学意义.

移栽后80d发病叶与健康叶叶际细菌群落门水平结构差异如图8E所示,酸杆菌门(Ac-
idobacteriota)含量比较差异具有统计学意义.在属水平上(图8F),无色杆菌属(Achromobact-
er)、unclassified_o__Bacillales、unclassified_f__Microbacteriaceae、unclassified_f__Bei-
jerinckiaceae等含量与其他细菌群落比较差异具有统计学意义,且以上菌属健康叶中含量均高

于发病叶.
移栽后100d发病叶与健康叶叶际细菌群落门结构差异如图8G所示,变形菌门(Pro-

teobacteria)、厚壁菌门(Firmicutes)、蓝藻门(Cyanobacteria)和浮霉菌门(Planctomycetota)含
量比较差异具有统计学意义.在属水平上(图8H),泛菌属(Pantoea)、芽孢杆菌属(Bacillus)、

norank_f__norank_o__Chloroplast、unclassified_f__Comamonadaceae和norank_f__Mito-
chondria等含量比较差异均具有统计学意义,以上菌属除泛菌属(Pantoea)外其余菌属在健康

叶中含量也均高于发病叶中.
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A、C、E、G分别为移栽后40d、60d、80d、100d门水平;B、D、F、H分别为移栽后40d、60d、80d、100d属水平.

图8 “K326”烟草品种移栽后不同时期发病叶与健康叶叶际细菌群落结构差异

3 讨论与结论

植物能够招募有益微生物来增强自身抵御病原体的能力[14].近年来,叶际微生物逐渐被人

们所关注,并被应用于植物病害防治研究[15].本研究发现,健康烟叶叶际的细菌多样性与丰富

度均高于发病烟叶.健康烟叶叶际差异细菌属为微小杆菌属、短小杆菌属、类芽孢杆菌属、泛

菌属和芽孢杆菌属等,与孙美丽等[16]报道感染靶斑病的烟叶叶际细菌多样性指数高于健康烟

叶,而丰富度指数低于健康烟叶,同时健康烟叶叶际优势细菌属为假单胞菌属、泛菌属、肠杆

菌属等结果基本一致.烟草叶际感染靶斑病后会降低细菌多样性和丰富度,而健康烟叶能有效

抵御以立枯丝核菌为主的病原菌的侵染,叶际细菌多样化和群落结构稳定等发挥着重要作用,
叶际微生物组对植物病原物入侵响应及在群落水平的变化和作用还有待进一步研究.

烟草叶际微生物的群落结构与病害发生密切相关,不同病害叶际微生物的优势菌群存在差

异.近年来,烟草叶部病害如赤星病、角斑病、靶斑病、白粉病等发病叶与健康叶的叶际微生态

研究均取得了一定的进展[17-19].烟草赤星病、烟草角斑病和烟草靶斑病的叶际优势细菌有泛菌

属、假单胞菌属、鞘氨醇单胞菌属等,其他菌属略有不同[16-18].本研究发现,烟草靶斑病的叶际

优势细菌包括泛菌属、假单胞菌属、微小杆菌属等,健康烟叶的叶际优势细菌主要包括假单胞

菌属、不动杆菌属、微小杆菌属、芽孢杆菌属、泛菌属等,与刘畅等[17]对感染赤星病烟叶细菌

的多样性分析及吴小军等[18]对烟草角斑病叶际微生物群落结构与多样性分析的研究结果基本

一致.由此可见,泛菌属和假单胞菌属等可能是烟草叶际的优势定殖细菌.同时,本项研究重点

明确了不同时期烟草靶斑病发生的叶际微生态特征,健康烟叶叶际细菌的多样性指数和丰富度
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指数均随着移栽时间逐渐递增,而感病烟叶的多样性指数和丰富度指数呈现先降低后升高的规

律,移栽后40d、60d、80d和100d烟草靶斑病发生的叶际微生物群落组成存在差异,对烟草

靶斑病绿色防控技术的施药时期选择具有一定的指导意义.
烟草靶斑病发生与气候条件和叶际微生物组成密切相关,高温高湿容易导致烟草靶斑病的

暴发.烟草靶斑病的发病与健康烟叶叶际细菌优势菌属均为泛菌属、假单胞菌属、微小杆菌属,
健康烟叶叶际细菌特定的优势菌属有类芽孢杆菌属、芽孢杆菌属等,同时健康烟叶叶际细菌的

多样性指数和丰富度指数均随着移栽时间逐渐递增,明显高于感病烟叶.
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