
 

甘蔗宿根矮化病感病与非感病株根际土壤
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摘要: 【目的】比较甘蔗宿根矮化病 (ratoon stunting disease，RSD) 感病植株与非感病植株根际土壤的生物学性

状及细菌群落结构特征，旨在为构建甘蔗健康的根际微环境，筛选高效 RSD 生防细菌提供参考。【方法】通过

田间调查和实验室鉴定，以甘蔗 RSD 感病植株为试材，非感病植株为对照，采集甘蔗 RSD 感病植株和非感病

植株的根际土壤，并基于传统和现代高通量测序技术，分析了甘蔗 RSD 感病植株和非感病植株根际土壤的生物

学性状和细菌群落结构特征。【结果】与甘蔗 RSD 非感病植株相比，感病植株根际土壤中指示土壤肥力与健康

状况的生物学性状指标 β-葡糖苷酶、磷酸酶和氨肽酶活性，以及微生物生物量碳、氮、磷显著降低；同时，指

示细菌丰富度的 Chao1 指数和指示细菌多样性的 Shannon 指数显著下降。门分类水平与非感病甘蔗植株相比，

RSD 感病植株根际土壤中 Proteobacteria (变形杆菌门)、Actinobacteria (放线菌门)、Gemmatimonadetes (芽单胞菌

门) 和 Nitrospirae (硝化螺旋菌门) 等优势门类细菌占比呈倍级降低，但 Chloroflexi (绿弯菌门)、Acidobacteria (酸
杆菌门)、Firmicutes (厚壁菌门)、Cyanobacteria (蓝细菌门)、Planctomycetes (浮霉菌门)、Bacteroidetes (拟杆菌门)
等优势门类细菌占比呈倍级增加；在属分类水平，与非感病甘蔗植株相比，RSD 感病植株根际土壤中

Xanthobacteraceae (黄色杆菌属)、Acidothermus、Gaiellales、Roseiflexus (玫瑰菌属)、Micromonosporaceae (小单

孢菌属) 和 Nitrospira (硝化螺旋菌属) 细菌占比呈倍级降低，但 Acidobacteria (嗜酸菌属) 细菌及部分未知菌属却

呈倍级提高。【结论】甘蔗 RSD 感病植株根际微环境中指示土壤肥力的生物学指标显著降低，细菌丰富度和多

样性显著下降，部分优势细菌门属占比发生剧变可能是导致甘蔗 RSD发生的重要原因。
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Soil biological properties and bacterial community structures in rhizosphere soil
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Abstract: 【Objectives】The biological properties and bacterial communities in the rhizosphere of canes
infected and non-infected with ratoon stunting disease (RSD) were compared for effective bio-control of the RSD
in sugarcanes.【Methods】The cane plant and their rhizosphere soil were identified for infection of RSD firstly
in lab. The cane plant and rhizosphere soil samples infected and non-infected by RSD were collected, respectively.
The soil biological properties and bacterial community were determined by traditional and high throughput
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sequencing techniques.【Results】Compared with healthy soil, the activities of β-glucosidase, phosphatase and
aminopeptidase in RSD infected soils were significantly inhibited, and the contents of soil microbial biomass
carbon, nitrogen and phosphorus were significantly decreased, and the indexes of bacterial diversity and richness
including Chao1, Shannon were significantly decreased as well. As for individual bacteria community on phylum
level, the ratios of Proteobacteria, Actinobacteria, Gemmatimonadetes and Nitrospirae were all significantly
decreased, while those of Chloroflexi, Acidobacteria, Firmicutes, Cyanobacteria, Planctomycetes and
Bacteroidetes were significantly increased in rhizospheres of RSD infected canes. On genus level, the ratios of
Xanthobacteraceae, Acidothermus, Gaiellales, Roseiflexus, Micromonosporaceae and Nitrospira were
significantly decreased, while those of Acidobacteria and unclassified bacteria were significantly increased in
rhizospheres of RSD infected canes.【Conclusions】In rhizosphere soils of RSD infected canes, the activities of
important soil enzymes and microbial mass carbon, nitrogen and phosphorous contents are low, the diversity and
the richness bacterial community are significantly decreased. On the phylum and genus levels, great variations in
the abundance of the dominant bacteria have been confirmed.
Key words: sugarcane; ratoon stunting disease; rhizosphere soil; biological property;

bacterial community structure

 

甘蔗是世界上最主要的糖料作物，甘蔗糖约占

世界食糖总产量的 75%，而在我国则占到 90% 以

上。广西是中国甘蔗的主要生产基地，甘蔗种植面

积占全国糖料生产面积的 54.6%，生产的食糖占全国

的 63.4%[1]。我国蔗区 (尤其是广西、云南) 甘蔗病害

病原种类复杂多样，目前严重危害我国甘蔗生产的

主要病害有宿根矮化病、黑穗病、病毒病、白叶

病等[2]。

甘蔗宿根矮化病 (ratoon stunting disease，RSD)
是一种普遍存在于蔗区的世界性病害 [3]。干旱条件

下，部分易感病品种的宿根蔗产量损失可达 50% 以

上[4]。其首次发现是 1944—1945 年在澳大利亚昆士

兰的甘蔗品种 Q28 上[5]。甘蔗宿根矮化病病原菌[6]是

Leifsonia xyli subsp.xyli (Lxx)，寄生于蔗株的木质部

导管中，可以侵染甘蔗属所有已知品种，但不侵染

其他植物[7]。Lxx 病原细菌特别细小，分离、培养和

检测都极其困难，给研究带来很大难度[8]。甘蔗感染

宿根矮化病后，植株矮化、蔗茎变细、生长缓慢、

分蘖少，一般可造成减产 12%～37%[9]。由于 RSD
外部症状易与干旱、营养不良等症状混淆，极易造

成病害在田间蔓延，而且 RSD 所造成的损失随着宿

根年限的延长而增加，对甘蔗生产危害极大[10]。针对

广西甘蔗主产区的调查发现，9 个甘蔗主产区样品均

检出 RSD，2018 年和 2019 年榨季栽培面积达

673.1 万亩 (约 44.9 万 hm2) ，占比近 40% 的主栽品

种新台糖 22 (ROC22) 发病严重，检出率达 80.8%，

当前广西甘蔗 RSD 发病严重，亟需推广绿色防控

RSD技术和选育抗性强的品种。

因此，本试验通过比较分析甘蔗 RSD 感病株和

非感病植株根际土壤生物学性状与细菌群落结构特

征，探究 RSD 感病株根际微环境特点，旨在为构建

甘蔗根际健康微环境提供技术参数，同时为筛选甘

蔗 RSD的生防细菌提供理论参考。

1    材料与方法

1.1    试验地概况

甘蔗及土壤样品采集于本课题组长期定位试验

区，分别位于广西壮族自治区柳州市柳江区

(E 109°27′ 06″，N 24°43′ 40″) 和宾阳县廖平农场六

大队 (E 108°99′ 93″，N 23°41′ 07″)。甘蔗品种均为

‘桂糖 42 号 (GT42)’。两个定位试验区栽植的甘蔗

均为三年宿根甘蔗，为掌握宿根矮化病感病株根际

土壤的生物学与细菌多样性特征，两个定位试验区

均采用相同的常规栽培技术进行管理。

采样时分别在两区域选取 2 个地块，共 4 个地

块，每个地块随机选取甘蔗植株 9～10 株，共

37 株，连根挖取后带回实验室。柳州市柳江区的定

位试验地土壤 pH 6.02、有机质 28.05 g/kg、全氮

1.86 g/kg、全磷 0.51 g/kg、全钾 14.57 g/kg、速效磷

28.2 mg/kg、速效钾 87.3 mg/kg；宾阳县试验地土壤

pH 5.69、有机质 20.5 g/kg、全氮 1.02 g/kg、全磷

0.57 g/kg、全钾 14.0 g/kg、速效磷 13.4 mg/kg、速效

钾 53.6 mg/kg。
甘蔗植株 RSD 鉴定由广西壮族自治区农业科学

院甘蔗研究所重点实验室完成。甘蔗根际土壤采用
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抖根法[11]收集于无菌袋中，平均分为 2份，一份放置

于 4℃ 冰箱中冷藏，用于生物学性状分析；另一份

放于–80℃ 保存，用于细菌群落结构分析。

1.2    土壤生物学性状分析

土壤中 C、N、P 循环相关酶 β–葡糖苷酶  (β-
glucosidase) 活性测定采用 Hayano[12]的方法；氨肽酶

(Aminopeptidases) 活性测定采用 Ladd[13]的方法；磷

酸酶 (Phosphatase) 活性测定采用 Tabatabai 等[14]的方

法。土壤微生物生物量碳、氮和磷测定采用氯仿熏

蒸提取—容量分析法[15]、茚三酮比色法[16]和磷钼蓝比

色法[17]。

1.3    土壤细菌多样性分析

土壤细菌多样性分析由上海美吉生物医药科技

有限公司测序完成，测序具体类型与序列如表 1。测

序具体流程如下。

DNA 抽提和 PCR 扩增：根据 E.Z.N.A.®soil 试
剂盒 (OmegaBio-tek，Norcross，GA，US) 说明书进

行总 DNA抽提，DNA浓度和纯度利用 NanoDrop2000
进行检测，利用 1% 琼脂糖凝胶电泳检测 DNA 提取

质量；用 338F(5′-ACTCCTACGGGAGGCAGCAG-
3′) 和 806R(5′-GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3′) 引
物对 V3～V4 可变区进行 PCR 扩增，扩增程序为

95℃ 预变性 3 min，27 个循环 (95℃ 变性 30 s，55℃
退火 30 s，72℃ 延伸 30 s)，最后 72℃ 延伸 10 min
(PCR仪：ABIGeneAmp®9700型)。扩增体系为 20 μL，
4 μL 5*FastPfu缓冲液，2 μL 2.5 mmol/L dNTPs，0.8 μL
引物 (5 μmol/L)，0.4 μL FastPfu 聚合酶；10 ng DNA
模板。

IlluminaMiseq 测序：使用 2% 琼脂糖凝胶回收

PCR 产物，利用 Axy Prep DNA Gel Extraction Kit
(AxygenBiosciences，UnionCity，CA，USA) 进行纯

化，Tris-HCl 洗脱，2% 琼脂糖电泳检测。利用

QuantiFluor™-ST(Promega，USA) 进行检测定量。根

据 I l luminaMiSeq 平台 ( I l lumina，SanDiego，
USA ) 标准操作规程将纯化后的扩增片段构建

PE2*300的文库。

构建文库步骤：1) 连接“Y”字形接头；2) 使用

磁珠筛选去除接头自连片段；3) 利用 PCR 扩增进行

文库模板的富集；4 )  氢氧化钠变性，产生单链

DNA片段。

利用 Illumina 公司的 MiseqPE300 平台进行测序

(上海美吉生物医药科技有限公司)。原始数据上传

至 NCBI数据库中比对。

2    结果与分析

2.1    感病与非感病植株根际土壤生物学性状特征

比较

由表 2 可知，RSD 感病株根际土壤中涉及土壤

碳、氮、磷循环相关酶 (β-葡糖苷酶、氨肽酶、磷酸

酶) 的活性均显著低于非感病株。其中，非感病株根

际土壤中 β-葡糖苷酶、氨肽酶和磷酸酶活性分别为

RSD 感病株的 2.67 倍、1.44 倍和 4.17 倍。另一方

面，非感病株根际土壤中微生物生物量碳、氮、磷

的变化表现出与土壤酶活性变化一致的趋势，同样

显著高于 RSD 感病株，其数值分别是对应感病株的

1.37、1.96 和 5.08 倍。这一结果表明甘蔗根际土壤

肥力下降、根际微环境质量劣化可能是导致甘蔗抗

性下降、感染 RSD的原因之一。

2.2    感病与非感病植株根际土壤细菌群落的丰富

度和多样性

基于云分析平台，计算出各个样品的丰富度和

多样性指数，选取 Chao1 指数指示细菌丰富度，

Shannon 和 Simpson 指数指示细菌多样性。Chao1、
Shannon 指数越大，Simpson 指数越小，说明样品的

物种丰富度和多样性越高[18]。

由表 3 可知，未感病植株根际土壤中细菌的丰

富度 Chao1 指数和多样性 Shannon 指数均显著高于

宿根矮化病感病植株，细菌多样性 Simpson 指数显

著低于感病植株。表明甘蔗 RSD 感病株根际土壤中

细菌丰富度和多样性均显著低于未感病植株。

2.3    感病与非感病植株根际土壤细菌门分类水平

组成

RSD 感病株和非感病株根际土壤中分离出的优

表 1   测序区域与引物序列名称

Table 1   The name of sequence type and primer sequence

测序区域

Sequencing region
引物名称

Prime name
引物序列

Prime Sequence
测序平台

Sequencing platform
长度

Length

细菌 16S rRNA基因 338F 5′-ACTCCTACGGGAGGCAGCAG-3′ Miseq[17-20] 311 bp

806R 5′-GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3′

 912 植 物 营 养 与 肥 料 学 报 25 卷



势细菌门有 11 个，各个细菌门在总细菌门群落中的

占比见图 1。RSD 感病株和未感病株根际土壤中细

菌的优势细菌门类及占比分别为：Proteobacteria (变
形杆菌门) 16.36% 和 33.99%，Chloroflexi (绿弯菌门)
33.90% 和 13.87%，Actinobacter ia   (放线菌门 )
14 .88% 和 34 .05%，Acidobac t e r i a (酸杆菌门 )
15.39% 和 5.96%，Firmicutes (厚壁菌门) 5.79% 和

2.31%，Gemmatimonadetes (芽单胞菌门)1.88% 和

3.45%，Nitrospirae (硝化螺旋菌门) 1.40% 和 3.21%，

Cyanobacteria (蓝细菌门) 3.18%和 0.75%，Planctomycetes
(浮霉菌门) 2.63%和 0.06%，Bacteroidetes (拟杆菌门)
1.48% 和 0.07%。由上述分析结果可知，甘蔗感染宿

根矮化病后，其根际土壤细菌占比呈倍数降低的优

势门类主要有 P r o t e o b a c t e r i a   (变形杆菌门 )、
Actinobacteria (放线菌门)、Gemmatimonadetes (芽单

胞菌门) 和 Nitrospirae (硝化螺旋菌门)；而占比呈倍

数增加的优势菌门主要有 Chloroflexi (绿弯菌门)、
Acidobacteria(酸杆菌门)、Firmicutes (厚壁菌门)、
Cyanobacteria (蓝细菌门)、Planctomycetes (浮霉菌门)
和 Bacteroidetes (拟杆菌门)。RSD 感病株根际土壤中

优势细菌门占比发生变化，使甘蔗未感病植株根际

土壤微生物群落中存在的拮抗关系平衡遭到破坏，

可能是导致甘蔗植株抗性减弱，从而感染 RSD 的主

要原因。

2.4    感病株与非感病植株根际土壤细菌属分类水

平组成

在属分类水平发现，RSD 感病植株和非感病植

株根际土壤中的优势菌群  (图 2) 有：JG37-AG-4、
Xanthobacteraceae (黄色杆菌属)、Acidothermus、
JG30-KF-AS9、Acidobacteria (嗜酸菌属)、Gaiellales、
Roseiflexus (玫瑰菌属)、Micromonosporaceae (小单孢

菌属)、Nitrospira (硝化螺旋菌属)、Acidobacteriaceae_
Subgroup。其中，RSD 感病株根际土壤中细菌优势

菌属及其占比分别为 J G 3 7 - A G - 4   ( 1 3 . 5 6% )、
Xanthobacteraceae (黄色杆菌属 1.13%)、Acidothermus
(2.95%)、JG30-KF-AS9 (5.97%)、Acidobacteria (嗜酸

菌属 4.63%)、Gaiellales (1.11%)、Roseiflexus (玫瑰菌

属  1 .37%)、Micromonosporaceae   (小单孢菌属

1 . 1 7%)、N i t r o s p i r a   (硝化螺旋菌属   1 . 4 0%)、
Acidobacteriaceae_Subgroup (3.88%)。RSD 非感病株

根际土壤中细菌优势菌属主要有 J G 3 7 - A G - 4
(4.49%)、Xanthobacteraceae (黄色杆菌属 10.55%)、
Acidothermus  (5.96%)、JG30-KF-AS9  (1.35%)、
Acidobacteria (嗜酸菌属 1.11%)、Gaiellales (4.50%)、
Roseiflexus (玫瑰菌属 3.50%)、Micromonosporaceae
(小单孢菌属  3.50%)、Nitrospira  (硝化螺旋菌属

3.20%)、Acidobacteriaceae_Subgroup (0.35%)。
同样地，RSD 感病植株根际土壤中优势细菌属

表 2   RSD 感病株和未感病株根际土壤酶活性及微生物生物量的比较

Table 2   Comparison of soil enzyme activities and microbial biomass in rhizosphere soil between RSD infected
and non-infected sugarcanes

根际土壤

Rhizosphere
soil

β-葡糖苷酶

β-glucosidase
[nmol/(g∙min)，30℃]

氨肽酶

Aminopeptidase
[nmol/(g∙min), 30℃]

磷酸酶

Phosphatase
[nmol/(g∙min), 30℃]

微生物量碳 (mg/kg)
Microbial
biomass C

微生物量氮 (mg/kg)
Microbial
biomass N

微生物量磷 (mg/kg)
Microbial
biomass P

未感病株

Non-infected
0.32 ± 0.03 a 8.94 ± 0.61 a 0.25 ± 0.07 a 428.7 ± 11.2 a 134.2 ± 2.44 a   75.8 ± 1.70 a

感病株

Infected
0.12 ± 0.02 b 6.19 ± 0.56 b 0.06 ± 0.01b 312.4 ± 3.52 b 68.4 ± 1.24 b 14.9 ± 2.31 b

         注（Note）：数据为平均值  ± 标准差；数值后不同字母表示处理间差异显著  (P  < 0.05)。  Data in the table are means ± SD；values
followed by different letters mean significant difference between treatments at P < 0.05 level.

表 3   RSD 感病株和非感病株根际土壤细菌多样性指数

Table 3   Diversity index of bacteria in rhizosphere soils of RSD infected and non-infected sugarcanes

根际土壤

Rhizosphere soil
OTU数量

OTUs
Chao1指数

Chao 1 index
香浓指数

Shannon index
辛普森指数

Simpson index

未感病株 Non-infected 3628 ± 215 a 4531.47 ± 309 a 6.28 ± 0.75 a 0.0082 b

感病株 Infected 2796 ± 139 b 4283.46 ± 388 b 5.83 ± 0.48 b 0.0152 a

         注（Note）：数据为平均值  ± 标准差；数值后不同字母表示处理间差异显著  (P  < 0.05)。Data in the table are means ± SD；values
followed by different letters mean significant difference between treatments at P < 0.05 level.
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占比发生显著变化。与非感病植株相比，RSD 感病

植株根际土壤中 Xanthobacteraceae (黄色杆菌属)、
Acidothermus、Gaiellales、Roseiflexus (玫瑰菌属)、
Micromonosporaceae (小单孢菌属) 和 Nitrospira (硝化

螺旋菌属 )  等优势细菌属占比呈倍数降低；但

Acidobacteria (嗜酸菌属) 细菌及部分未知菌属占比呈

倍数提高。RSD 感病植株根际土壤中优势细菌在属

分类水平上表现出与门分类水平相同的变化趋势。

由此推测，甘蔗根际土壤中优势细菌群落结构变化

可能是导致甘蔗植株抗性减弱，从而导致感染

RSD的重要原因。

3    讨论

土壤微生物与植物在根际微环境中进行着复杂

频繁的互作 [19-20]。根际微生物与植物之间有着密切

的关系，对植物生长具有十分重要的作用，同时对

植物生产力以及农业生态系统功能都有着显著的

作用[21]。

研究表明，土壤微生物活性及群落结构变化可

敏感地反映土壤生态系统的质量和健康状况[22]。而土

壤酶参与土壤中几乎所有的有机物质和营养元素的

循环[23]，其活性大小不仅能指示土壤生态系统功能变

化的多样性和稳定性[24]，亦是评价土壤健康和肥力水

平的重要指标[25]。本试验结果发现，RSD 感病株根

际土壤中 β-葡糖苷酶、氨肽酶、磷酸酶活性显著低

于非感病株，这一现象不仅表明 RSD 感病株根际土

壤肥力下降、质量劣化，而且也说明设法提高甘蔗

根际土壤肥力、维护根际土壤微环境的健康状况，

可能有助于防控甘蔗 RSD 的发生与蔓延。另外，土

壤微生物生物量同样是衡量土壤质量、维持土壤肥

力和作物生产力的一个重要指标 [ 2 6 ]。本试验中

RSD 感病株根际土壤微生物生物量碳、氮、磷呈现

出与土壤酶活性一致的变化趋势，同样显著地低于

相应的非感病株根际土壤。这表明甘蔗 RSD 的发生

与根际土壤肥力下降、质量劣质化紧密相关。

利用高通量研究技术，分析 RSD 感病植株与非

感病植株根际土壤微生物群落结构，发现 RSD 感病

植株根际土壤中细菌多样性指数、丰富度指数均显

著低于非感病植株。杨尚东等[20]曾发现，番茄青枯病

感病植株与非感病植株相比，根际细菌多样性亦不

同程度地降低。由此推测，甘蔗 RSD、番茄青枯病

等病害的发生与蔓延可能与作物根际土壤细菌多样

性下降密切相关。此外，基于门 (phylum) 分类水平

发现，与非感病植株相比，RSD 感病植株根际土

壤中优势细菌门类占比发生显著变化。其中，

Proteobacteria (变形杆菌门)、Actinobacteria (放线菌

门)、Gemmatimonadetes(芽单胞菌门) 和 Nitrospirae
(硝化螺旋菌门) 等优势门类细菌占比呈倍数降低，

与之相反，Chloroflexi (绿弯菌门)、Acidobacteria(酸
杆菌门)、Firmicutes (厚壁菌门)、Cyanobacteria (蓝细
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图 1   RSD 感病株和非感病株根际土壤细菌

门分类水平组成

Fig. 1   Bacterial community composition in rhizosphere
soil of RSD infected and non-infected sugarcanes

at the phylum level
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图 2   宿根矮化病感病和非感病植株根际土壤

细菌属分类水平组成

Fig. 2   Bacterial community structure in rhizosphere soil
of RSD infected and non-infected sugarcanes

at the genus level

 914 植 物 营 养 与 肥 料 学 报 25 卷



菌门)、Planctomycetes (浮霉菌门)、Bacteroidetes (拟
杆菌门) 等优势门类细菌占比呈倍数增加；属分类水

平，RSD 感病植株根际土壤中 Xanthobacteraceae (黄
色杆菌属)、Acidothermus、Gaiellales、Roseiflexus
(玫瑰菌属)、Micromonosporaceae (小单孢菌属) 和
Nitrospira (硝化螺旋菌属) 细菌占比呈倍数降低，但

Acidobacteria (嗜酸菌属) 细菌及部分未知菌属呈倍数

提高。RSD 感病植株根际土壤中优势细菌无论在门

分类水平上，还是属分类水平上均表现出类似的变

化趋势，即：优势菌门或菌属的占比虽然有部分提

高，但亦有部分优势菌门或菌属降低，非感病植株

根际土壤中更为多样的细菌，以及更为丰富和均匀

的优势细菌属可能是其没有感病的重要原因。

与甘蔗 RSD 非感病植株相比，感病植株根际土

壤微环境不仅呈现肥力下降，细菌多样性和丰富度

的下降趋势，而且不同分类水平上，优势细菌群落

结构出现门、属分类水平上的剧变，鉴于此，研究

如何构建稳定的甘蔗根际土壤微环境，提高或维护

甘蔗根际土壤肥力及微生物多样性丰富的根际微环

境，会有助于生态防控 RSD的发生与蔓延。

4    结论

甘蔗 RSD 感病植株根际土壤中指示土壤肥力状

况的生物学指标包括酶活性和微生物生物量碳、

氮、磷显著降低，细菌丰富度和多样性指数显著

下降。

从门分类水平比较，RSD 感病植株根际土壤中

Proteobacteria (变形杆菌门)、Actinobacteria (放线菌

门)、Gemmatimonadetes(芽单胞菌门)、Nitrospirae
(硝化螺旋菌门) 等优势门类细菌占比呈倍级降低，

而 Chloroflexi (绿弯菌门)、Acidobacteria(酸杆菌

门)、Firmicutes (厚壁菌门)、Cyanobacteria (蓝细菌

门)、Planctomycetes (浮霉菌门)、Bacteroidetes (拟杆

菌门) 等优势门类细菌占比呈倍级增加。从属分类水

平比较，RSD感病植株根际土壤中 Xanthobacteraceae
(黄色杆菌属)、Acidothermus、Gaiellales、Roseiflexus
(玫瑰菌属)、Micromonosporaceae (小单孢菌属) 和
Nitrospira (硝化螺旋菌属) 细菌占比呈倍级降低，而

Acidobacteria (嗜酸菌属) 细菌及部分未知菌属却呈倍

级提高。

致谢：感谢广西农业科学院甘蔗研究所覃振强

博士和张小秋博士在甘蔗根际土壤样品采集以及

甘蔗植株宿根矮化病株的鉴定方面给予的帮助。
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