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土壤是影响陆生植物生长发育过程中极为重

要的生态因子之一。植物根系与土壤之间存在极大

的接触面，为两者进行频繁的物质交换提供足够的

空间，也使得彼此产生强烈的影响。为了更好地描

述与植物根系紧密接触的土壤环境，1904 年 Hiltner

首次提出“根际”这一概念［1］。相较于非根际土壤，
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摘 要 ： 黑穗病严重危害甘蔗生产，造成蔗茎产量降低和蔗糖分损失。该病害通过气传和土传等方式传播，其病原菌的孢

子能在高温干燥环境下存活半年以上。根际微生态是根系与土壤紧密联系的微型生态体系。该体系的环境因素如土壤微生物、根

系分泌物、土壤理化性质等对作物生长发育有着极为重要的影响。同样地，根际微生态与植物病害的发展和防控也有着极其密切

关系。甘蔗根际微生态系统的特征及其与黑穗病之间内在联系的阐述，有助于甘蔗黑穗病的早期预防及生防资源的开拓挖掘。本

文从甘蔗黑穗病的发生与危害、植物根际微生态与病害的关系、甘蔗根际微生态及黑穗病防治这几方面，对前人研究进展进行综述，

旨在为甘蔗根际微生态的研究和优异生防资源的挖掘及甘蔗黑穗病的高效防治提供参考和借鉴。
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Abstract: Sugarcane smut seriously endangers sugarcane production，resulting in reduced sugarcane yield and sucrose loss. It is 

dispered through wind and soil，its teliospores could survive for more than half a year in hot and dry conditions. Rhizosphere microecology is a 

micro-ecosystem in which roots are closely related to soil. The environmental factors of the system，such as soil microorganisms，root exudates 

and soil physicochemical properties，have an extremely important impact on the growth and development of plant. Similarly，the development 

and prevention and control of plant diseases is also closely related. The research on characteristics of sugarcane rhizosphere micro-ecosystem and 

the internal relationship between it and sugarcane smut is conducive to the early prevention of sugarcane smut and the exploration of biocontrol 

resources. This paper summarizes the previous research progress from the following these aspects ：the occurrence and harm of sugarcane smut，

the relationship between plant rhizosphere microecology and diseases，sugarcane rhizosphere microecology and smut control. It aims to provide 

reference for the research of sugarcane rhizosphere microecology，the excavation of excellent biological control resources and the efficient 

control of sugarcane smut.
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不少研究发现根际土壤中的养分、微生物及动物群

落多样性对外界胁迫的响应更为明显［2-3］。Kobierski

等［2］发现在相同生长环境下，蒲公英的根际区域比

非根际区域更有利于有机碳的积累和良好土壤物理

环境的形成。Gao 等［3］发现，小麦在增塑剂污染的

胁迫下，根际土壤的酶活性、微生物活性和非均质

性均高于非根际土壤。Wang 等［4］的研究表明，气

候变化对根际土壤中线虫群落的影响要大于非根际

土壤。因此，近年来对植物生长发育过程中的土壤

研究逐渐聚焦于根际土壤。

根际土壤与根系之间形成的微型生态体系又称

作根际微生态。当病虫害发生或加剧时，该生态体

系平衡被打破，病原菌大量繁殖并对植物体造成直

接伤害，与此同时，当土壤受到病原菌侵害时，根

系会募集有益微生物群通过养分竞争、拮抗作用和

诱导系统抗性等机制抑制病原菌对植物体的侵害，

进而促进植物生长［5］。这一研究为广大植物的生物

防治提供了重要的思路和策略指引。甘蔗黑穗病是

甘蔗（Saccharum spp.）的“死亡病害”［6］。在温度

25-30℃、湿度 60%-65% 的环境下，黑穗病侵染导

致的损失可达 12%-75%，易感品种和宿根蔗区更为

严重［7］，其病菌的冬孢子在高温干燥环境下可存活

半年以上，能通过气传、土传等方式进行远距离传

播［8］。目前，全球蔗区几乎均受到黑穗病的侵害［8］。

可见，寻求环保高效的黑穗病防治手段已成为甘蔗

生产中亟待解决的艰巨任务，从根际微生态的角度

进行防治，或许能缓解甘蔗黑穗病的发生。

本文从甘蔗黑穗病的发生与危害、植物根际微

生态及其与病害的关系、甘蔗根际微生态及其在黑

穗病防治中的应用这三方面，对甘蔗根际微生态及

其与黑穗病防治关系的研究进展进行综述，为甘蔗

根际微生态的研究和优异生防资源的挖掘及甘蔗黑

穗病的高效防治提供参考和借鉴。

1 甘蔗黑穗病的发生与危害

1.1 黑穗病的发生

甘蔗黑穗病是一种真菌病害，其病原物为担子

菌门孢堆黑粉菌属的孢堆黑粉菌（Sproisorium scota- 
oneum（Syd.）M.Piepenbr.，M.Stollet Oberw.）［9］，于

1877 年在南非纳塔尔首次发现［10］，截至 2017 年，

全球仅有斐济蔗区未受到侵害［11］。甘蔗黑穗病的传

播可以分为初侵染和再侵染。前者是冬孢子借土壤、

蔗种、昆虫、鸟雀、风、雨、人力作业等媒介进行传播，

落在甘蔗和土壤中越冬，使得这些带黑穗病菌的种

蔗、宿根和土壤成为翌年发病的初侵染源。后者是

病蔗产生的黑色鞭状物中蕴存的厚垣孢子借气流、

雨水等对田间蔗株形成再次侵染［12-13］。

1.2 黑穗病的危害

黑穗病的典型特征是蔗株梢头产生一条细长且

向下弯曲的黑色鞭状物，黑粉状的厚垣孢子密布心

柱上，使得甘蔗穗部呈现黑穗状，因而得名黑穗病。

当甘蔗受到黑穗病菌侵害时，不仅会导致蔗株还原

糖减少、光合速率降低、生理生化物质发生改变，

还会使防御基因的表达受到抑制［14］。在表型上，病

蔗通常生长迟缓，分蘖率增高但蔗茎直立细长，严

重的易倒伏且没有经济价值，产量大幅下降［15-16］。

作为一种系统性侵染病害，一株甘蔗发生黑穗病，

其他分蘖株也随之发病，若不及时清理病株，将会

对发病蔗区的甘蔗产量造成严重的影响［17］。此外，

甘蔗品种感病、气候条件适宜发病以及、宿根种植

等因素也会加剧病害的发生，如 NCo334、N52 和

N53 等易感品种的黑穗病发病率严重可达 100%［18］。

若没有抗性品种，随着甘蔗连作周期的延长，甘蔗

产业造成的损失也将持续扩大［19］。炎热、干燥、通

风的大气条件有利于黑穗病菌冬孢子的传播，在干

燥的土壤条件下也有助于提高冬孢子的寿命［8］，当

温度 25℃-30℃、湿度 60%-65% 的环境下，病蔗区

损失可达 12%-75%［7］。甘蔗黑穗病菌随着宿根栽培

年限的延长在蔗兜内不断积累，导致抗性品种的宿

根栽培也可能发生严重的病害［20］。

2 植物根际微生态及其与病害之间的关系

2.1 植物根际微生态的定义

根际研究最开始是分析植物地下根系附近微

生物的数量与种群在土壤中的分布差异。由于根系

周围存在许多复杂的动态过程，其形成与变化受多

方面影响［1，21-22］。因此，目前根际研究已将根际

作为一个整体，而不再局限于某个单一因子，即将

植物根系周围土壤微域不超过 5 mm 的各个因子如

土壤微生物、根系分泌物、土壤理化性质等相互作
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用的整体系统称作根际微型生态系统，简称根际微 
生态［23］。

2.2 植物根际微生态与病害的关系

根际是土壤中病原物入侵作物根系的必经之路。

当植物受到病原体侵害时，植物会向土壤根际微生

态发出呼救信号，进而土壤通过调节理化性质、根

系分泌物和根际微生物来做出积极的反馈，最终达

到抑制病原菌、调节土壤微生态平衡、引发植物的

自身免疫系统、提高植物抗病性、保障植物和土壤

健康的效果［24］。当胁迫超过自身抗性范围时，土壤

环境会朝着不利于植物生长发育的方向发展。了解

根际独特的动态生态将有助于提高养分吸收、水分

利用、改变土壤性质，从而促进植物生长，进而提

高植物产量，并整合疾病管理策略［25］。

2.2.1 根际土壤的理化性质与病害的关系 健康的

土壤是植物生长发育不可或缺的重要因素。土壤理

化性质常作为反映其健康和肥力的重要指标。病害

的发生会导致如酸碱度（pH）、养分和酶活性等土

壤理化性质的变化［26］。研究发现，植物受到病原菌

侵害时会加重土壤酸化程度［27］，如烟草青枯病、香

榧根腐病、人参锈腐病等［28-30］，过酸环境不仅使得

根系生长减弱、自身养分吸收利用率降低，还导致

土壤微生态平衡被打破，引起大量根际有害微生物

的积累，从而导致病害及酸化程度加剧。Shen 等［31］

使用酸性改良剂提高土壤中的 pH 值从而招募大量

微生物，使得细菌多样性和丰度都得到提高，有效

降低了烟草青枯病的发生。通过对土壤的充分管理，

尤其是对土壤养分进行适当调整，能直接或间接地

提高植物的抗病性，若管理不当或过度使用，不仅

对植物有害，还会造成环境污染［32］。Johnson 等［33-34］ 

的研究也印证了以上说法，如过量施肥会加重甘蔗

田间病害的发生，通过发病率与土壤养分之间的关

系研究发现，甘蔗褐条病的加重主要是由于氮、磷、

钾、锌和钙这 5 种土壤养分的增加，而甘蔗锈病的

加重主要是由于土壤磷、硫养分的增加。土壤酶参

与土壤中各种代谢及能量转换过程，其活性大小可

反应土壤内外环境状况［35］。有研究表明，病害高发

或者严重的土壤，土壤酶活性发生明显的变化，如

苹果疮痂病病株根区几丁质酶和 β-1，3- 葡聚糖酶等

防御酶明显升高［36］，甘蔗宿根矮化病病株根区包

括 β- 葡糖苷酶、磷酸酶和氨肽酶的活性相较于正常

植株根区环境更低［37］。此外，类型、孔隙度、水

分、温度等土壤结构及性质也会影响病害的发生。

Tegene 等［18］通过对埃塞俄比亚蔗区多因素与黑穗

病发病率的 logistic 回归模型发现，土壤类型与黑穗

病发病率呈极显著关系，与重质地土壤相比，中、

轻质地土壤的平均发病率显著降低 ；Otten 等［38］认

为土壤的大孔隙度有利于病原菌在土壤中的定殖及

传播。

2.2.2 根系分泌物与病害的关系 根系分泌物是

植物根系在根际微生态区域分泌的化学物质的总

称［39］。该物质介导了植物根际微环境间的多种相互

作用，在外界胁迫下，既起着信号分子、化学引诱

剂和刺激剂的作用，又能作为驱避剂和抑制剂［25］。

当植物受到病原菌侵害时，与防御相关的根系分泌

物会被刺激以响应病原菌的侵染［40］，如罗勒在受

到有害微生物攻击时会在根际环境周围释放具有驱

避功能的迷迭香酸［41］。Zhang 等［42］通过对烟草黑

胫病研究发现，抗性品种较于感病品种能分泌更丰

富的酒石酸、阿魏酸和月桂酸等防御化合物以缓解

病害的侵染。植物还可以通过改变根系分泌物模式

来吸引有益的根际群落，以应对病原菌的侵害，如

Rudrappa 等［43］发现紫丁香假单胞菌会诱导拟南芥

根系分泌 L- 苹果酸（L-MA，三羧酸循环中间体），

L-MA 水平的升高促进了有益的枯草芽孢杆菌 FB17

在拟南芥根系上的结合和生物膜的形成，该菌通过

激活植物的防御，降低了植物对病原体攻击的易

感性，从而对广泛的叶部病害提供免疫力。Yuan

等［44］通过在同一土壤中培养接种紫丁香假单胞菌

的拟南芥（感染霜霉病）发现，下一代感染植株引

发了植物介导的地下微生物群落结构发生变化，通

过气相色谱 - 质谱（GC-MS）对无菌系统中被感染

的植物进行分析发现其氨基酸、核苷酸和长链有机

酸（LCOAs，C>6）的分泌量显著增加，糖、醇和短

链有机酸（SCOAs，C ≤ 6）的分泌量显著降低，添

加外源氨基酸和 LCOA 也能引起疾病抑制反应 ；对

此，作者提出叶面病原菌引起土壤遗产（soil-borne 
legacy）的机理，即植物释放根系分泌物到土壤中，

以控制土壤微生物群落动态，并在受到叶部病害攻
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击时吸引有益微生物，由此产生的变化会引起植物

的表型变化（如植物激素水平），以适应病原菌的

攻击。

2.2.3 根际土壤微生物与病害的关系 根际土壤微

生物的功能繁多，如能增强营养吸收，改善根系结

构，保护宿主免受生物和非生物胁迫，其中最深入

研究的功能之一是保护宿主免受病原菌的侵害［45］。

大多病害的发生或加剧对根际微生物生态的影响可

以简要归纳为两个方面 ：（1）病原微生物的大量增 
殖，如烟草青枯雷尔式菌［23］、棉花大丽轮枝菌［46］

等在植物残体及根系分泌物作用下不断增殖，导致

其含量超过侵染界定值，植株病害迅速发生。（2）

微生物多样性降低、群落结构及功能发生变化，如

杨尚东等［37］通过对甘蔗宿根矮化病的研究发现，

患病株根际土壤的细菌丰度与多样性均降低，这与

杨尚东等［47］先前对番茄青枯病的研究结果类似。

病害侵染后微生物组成差异主要体现在门、属水平

上的优势菌群丰度的变化，如 Feng 等［29］发现香榧

根腐病病株较健康植株的变形菌门丰度降低了 19%，

在属水平上，赤霉菌属、隐球菌属、双歧杆菌属、

被孢霉属和木耳属的相对丰度均有显著提高 ；在长

期的病害侵染下，微生物的代谢功能最易被改变，

如三七、地黄、大蒜等植株感染根腐病时，均发现

发病植株的微生物对不同碳源利用能力下降［48］。

前人研究发现，在病原菌侵染过程中，植物

根系会在根际范围内招募特定微生物类群，这些微

生物可以协助植物抵御病原菌的侵害。土壤有益微

生物通常是在单一作物长期连作并爆发严重的植物

病害后形成［5，24］，其抗病机制目前可简要归纳为

3 种 ：（1）竞争养分。以番茄枯萎病为例，为获得

土壤中稀缺的铁元素，根际微生物会产生一种能高

效结合三价铁离子（Fe3+）的铁载体，在这个过程

中，病原菌会竞争部分铁载体以促生长。当预接种

产生抑制性铁载体的细菌时，疾病发生率和病原体

密度降低，这说明了铁载体介导的根际微生物与病

原菌之间的铁素竞争对病害的发生与阻控有着重要

作用［49］。（2）合成抗菌类物质。以草莓枯萎病为例，

在连续 15 年单一栽培草莓田的抑病型土壤经辐射充

分消除枯萎病后重新建立微生物菌群，下一代抑病

型土壤中富集更多的放线菌，利用多组学及传统培

养技术发现并揭示了链霉菌 S4-7 之所以能成为生防

菌，是因为其产生的硫肽物质可以合成细胞壁，在

抑制草莓枯萎病的土壤中发挥了有效作用［50］。（3）

调节植物免疫系统。以拟南芥霜霉病为例，叶部接

种病原菌后向根发出系统信号，招募到 3 种根际有

益微生物（Microbacterium sp.，Stenotrophomonas sp.，

Xanthomonas sp.），当将这些有益微生物作为合成菌

群应用于土壤时，它们通过诱导系统抗性来保护拟

南芥免受地上霜霉病的感染，虽然招募诱导系统抗

性的微生物菌群不太可能阻止或治愈已经严重发展

的感染，但用受霜霉病感染的植物对土壤进行预处

理，可降低下一代植物对该病原菌的易感性［51］。

3 甘蔗根际微生态及其黑穗病防治中的应用

3.1 甘蔗根际微生态研究进展

近年来，针对甘蔗根际微生态的研究主要聚焦

在三个方面 ：

不同胁迫对甘蔗根际微生态的影响。如连续单

作、干旱、水分、大气、病害等胁迫下甘蔗根际微

生态的变化［37，52-56］。甘蔗病害胁迫研究甚少。宿根

矮化病的研究［37］揭示了病株与健康蔗株的微生物

群落结构差异，初步推断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宿根矮化病

发生的重要原因，但其中具体的响应机制尚不明确。

针对甘蔗连作与干旱胁迫研究较多，相应地，也提

出许多相关的响应机制。以干旱胁迫为例，Liu 等［54］

通过测定土壤酶活性、土壤养分含量、甘蔗生理特

性和根际细菌群落变化，并结合结构方程模型验证

了甘蔗根际细菌的干旱响应路径是通过改变土壤养

分和酶活性，间接影响甘蔗根际细菌群落的组成，

根际细菌的变化可调控甘蔗酶活性和光合作用，进

而影响寄主植物对干旱的适应性。

防治措施对甘蔗根际微生态的影响。一方面，

通过分析生物措施对甘蔗根际微生态的影响有利于

阐述更多抗逆胁迫机制。Braga 等［57］的研究认为，

蚯蚓对根际微生物的影响是由于在蚯蚓肠道内的土

壤消化过程中产生了养分和 N2O，这被土壤微生物

群落利用以利于蔗株生长。另一方面，通过接种有

益菌株、间套作等［58-59］措施改良甘蔗根际微生态，
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结果显示其能有效促进甘蔗生长，这些措施也有利

于探索甘蔗更多的抗逆胁迫机制。韦江璐等［58］将

已优化筛选的混合促生菌株接种于甘蔗后发现，植

物体内氮代谢相关酶、土壤速效养分及土壤酶均有

显著提高，部分菌处理后的 Alpha 多样性更为丰富，

其认为这些变化有效促进了甘蔗的生长。

挖掘有益土壤微生物资源。不少研究以根际土

壤为来源，通过体外培养技术已分离得到包含拮抗

菌、（固氮）促生菌等在内的多种有益菌株［60］。基

于分子层面挖掘其作用机制，将这些菌通过原位接

种充分发挥其有效作用，如 Wang 等［61］从根际分离

出一株能增强甘蔗对黑穗病抗性的促生放线菌，还

通过细菌基因组信息发现该菌株能产生多种对抗真

菌的次级代谢产物，这进一步阐明了细菌 - 植物相

互作用的分子机制，为绿色防治提供了新的见解。

3.2 甘蔗感染黑穗病后的根际微生态研究现状

对甘蔗黑穗病的环境响应机制进行全面研究，

不仅对病害早期预防具有重要意义，也能为采用科

学合理的甘蔗黑穗病防治措施提供理论基础。目前，

关于甘蔗感染黑穗病后根际微生态的研究较少，仅

发现探究土壤类型与发病率之间的关系［18］。仓晓

燕等［62］对中国 100 个优良（系）进行黑穗病抗性

鉴定评价，其中桂糖 42 号（GT42）、新台糖 22 号

（ROC22）为高度感病，粤糖 93159（Y93159）为高

抗。农泽梅等［63］对这几个品种在内的 8 个品种进

行微生物群落多样性分析发现，GT42 和 ROC22 中

优 势 菌 群 Chryseolinea 数 量 均 最 多， 而 Y93159 以

Bacillus 为优势菌群，因此不同品种的微生物群落结

构并不相同，但这与黑穗病抗性是否存在直接关系，

还有待进一步的研究。此外，对于感染黑穗病后的

土壤理化性质、根际分泌物、根际微生物等根际微

生态变化均未有明确研究 ；基于根际土壤为来源挖

掘生防菌的角度，抗黑穗病生防菌研究已有一定基

础，但在原位生防效果的发挥及田间推广应用仍需

要完善［64］。

3.3 甘蔗根际微生态在黑穗病防治中的应用

目前，针对黑穗病防治策略的研究主要集中在

植物检疫、新品种选育、农业防治、物理防治、化

学防治和生物防治。

将根际微生态应用于甘蔗黑穗病防治集中在生

物防治这一方面，其研究对象一般可分为不可培养

微生物及可培养微生物。目前，对于甘蔗黑穗病的

不可培养微生物的研究仍存在一定的空白，防治重

点仍聚焦于可培养微生物。自 1983 年 Sinha 等［65］

从甘蔗黑穗病病株上分离出一株能分泌毒素以抑制

黑穗病冬孢子萌发的串珠镰刀菌以来，关于甘蔗黑

穗病拮抗菌的研究越发广泛，不止在甘蔗蔗株体内，

在其他生物和土壤中也发现大量具有开发潜力的生

防菌。2002 年，张桂英等［66］从甘蔗各组织及根际

土壤中分离并筛选出 6 株对甘蔗鞭黑穗病菌具有拮

抗作用的芽孢杆菌，并利用分子技术发现其拮抗机

制与脂肽类抗生素有关，开启了我国对甘蔗黑穗病

生防菌的探索。随着技术的成熟，生防菌早已不止

局限于对病原菌的抑制作用，促生、固氮等作用也

成为筛选可培养有益菌群的条件。Singh 等［64］利用

手段分离到具有促生作用的菌株 B18（铜绿假单胞

菌），为了明白菌株的促生及抗逆机制，利用全基因

组测序技术，发现该基因组编码了许多涉及植物生

长促进和生物防治机制的潜在基因。正如表 1 中所

描述，生防菌株的生防周期较短，长期且高效防治

仍是我们不断追求的目标。此外，利用传统培养技

术筛选菌群，对于目的菌群具有盲目性，存在与已

研究菌群重叠的可能性，使得生防资源的挖掘具有

一定局限性。根际微生物组的巨大潜力在相关研究

中得到证实，微生物组学技术与传统培养技术共结

合，对于深层次挖掘有益微生物必将是未来重要的

一个方向。

4 小结

根际微生物群落因其在提高抗性方面具有高效

和绿色环保的优点，其研究和开发的巨大潜力方兴

未艾。然而，目前对甘蔗根际微生态的研究仍处于

起步阶段，利用根际微生态来控制甘蔗病害的研究

更是寥寥无几。黑穗病害是目前甘蔗生产不容小觑

的危害之一，虽然已挖掘到不少生防微生物，但生

防制品保质周期短，使得田间试验开展不尽人意。

作为一种可通过土壤作为介质传播的病害，甘蔗黑

穗病的地下部根际微生态研究几乎还是空白，基于

根际微生态挖掘病害作用机制及防治措施亟待完善。
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我们基于对前人研究结果的整合分析，对受黑

穗病侵染后甘蔗地下部的相应机制进行了预测（图

1）。同其他植物一样，当受黑穗病菌侵害时，甘蔗

植株会向土壤发出求救信号，土壤理化性质相应发

生变化，促进根系分泌物的产生，从而招募大量有

益微生物，通过促进甘蔗生长、抑制有害生物及诱

导系统抗性来保护甘蔗。绿色细箭头表示土壤中理

化性质、根系分泌物与土壤微生物之间的反向作用，

土壤微生物能诱导植物分泌根系分泌物，这两者也

能通过改善理化性质以保护甘蔗。

5 展望

目前，应用根际微生物防治甘蔗黑穗病已有一

定基础，但进一步的研究应兼顾应用性和前瞻性，

为了突破生防资源的局限，探寻高效环保的防治措

施，未来的研究建议在以下几方面持续推进 ：

（1）探明甘蔗黑穗病与根际微生态之间的互作

机制。明确发病蔗与健康蔗的根际土壤理化性质、

根际分泌物、根际微生物等的差异，结合现代分子

技术如高通量测序、宏基因组学、代谢组学等分析

环境因子的影响，为甘蔗黑穗病防治提供理论依据。

（2）扩大菌株筛选范围、优化分离手段。虽然

不断有新的生防菌株被挖掘，如何解决效用周期及

开发高效长效的制剂方面进展仍严重滞后。前人研

究表明采用不同途径挖掘甘蔗黑穗病生防菌具有可

行性，从其他生境中筛选或对已公布能抑制其他病

原菌的生防菌株再验证也是一个途径。未来的研究，

还可以根据已有文献优化培养基及增加不同菌类生

长培养基，尽可能多地分离可培养微生物，获得大

量候选菌株。当然，优化体外生防措施，选用污染少、

易操作的抑菌手段等也需要兼顾和重视。

（3）开发稳定高效且能广泛推广的生防制剂。

一方面，探明防治机制并加以利用，明确生防菌培

养及制剂所需的适宜浓度、时间和方法，使之统一

并规范化，提高田间防治效果的稳定性。另一方面，

从理论发展到实际，从实验室走向市场，合理配制

生防制剂配方，开发价格合理的生防制剂。此外，

表 1 甘蔗黑穗病防治措施及其不足

Table 1 Control strategies of sugarcane smut and their deficiencies

防治措施 Control strategy 措施 Measures 不足之处 Deficiencies

植物检疫

Plant quarantine

出入本国或本地区的甘蔗及相关产品进行隔离试种、检验和处理 ；局部地区发生的检

疫性有害生物应封锁在一定范围内并立即采取一切必要措施加以铲除［67］

《植物检疫条例》宣传力度

不够

新品种选育

New variety breeding

（1）建立甘蔗种质资源圃 ；如国内广西等地区，国外佛罗里达等地区［68-69］；

（2）种质资源的引进、收集、研究和利用 ；如通过杂交选育出的抗病品种，国内如中

糖 2 号、福农 15 号等，国外如 98A163、2000A241 等［62，70-71］；

（3）通过基因克隆和转基因技术 ；如具有潜力抗黑穗病基因 ScSEC/ScGluA/ScGluD1/

ScGluD2 等，验证具有抗性的转几丁质酶和 β-1，3- 葡聚糖酶基因的 5 个甘蔗转基因株

系（SCG1-5）等［72-75］

甘蔗转育成本高 ；

生态适应性强的甘蔗新品

种不多

农业防治

Agricultural control

（1）使用无菌种蔗 ；从无病区选取健壮蔗株的第一段梢头苗留种进行调运，其中梢头

苗外有叶鞘包裹，蔗芽不易受到病菌侵染 ；

（2）轮作、套作等耕作措施 ；利用大豆与甘蔗、水稻和红花草子与甘蔗、红花草子与

甘蔗等轮作或套种［76］；

（3）加强田间管理 ；补足养分及水分，及时除草

人工成本高 ；机械化欠缺

物理防治

Physical control

热力处理 ；将带病蔗种进行 52℃处理 3-4 h 或 54℃处理 2-3 h［77］ 并非适用于所有品种 ；

病害严重时防治效果微弱

化学防治

Chemical control

（1）种苗消毒 ；用福尔马林或石灰水进行浸种，利用薄膜覆盖闷种或 40% 拌种双可

湿性粉剂 /40% 拌种灵可湿性粉剂 /25% 三唑酮可湿性粉剂 /80% 代森锰锌可湿性粉

剂 /2.5% 扑力猛悬浮种衣剂 500-800 倍液进行浸种 ；

（2）化学杀菌剂利用 ；如有机汞 / 氯杀菌剂、三唑类杀真菌剂、氟虫酚杀真菌剂、待

开发新型 24 元大乳素生化杀菌剂等［78-80］

对环境产生污染

生物防治

Biological control

利用拮抗微生物进行“以菌治菌”；内生菌如叶片分离出的伯克霍尔德氏菌 CGB10，

非内生菌如根际土壤分离出的假单胞属菌 ST4 等［81-82］

生防制品保质周期短
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生物制剂在保证降低病害效用的同时，要评估其对

甘蔗产量及品质、生态环境及人畜健康等各方面的

潜在影响。最后，从生防菌中挖掘抗病性基因，并

将其应用于抗性新品种的培育，也是一个努力方向。
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