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葡萄主要果实病害生物防治研究进展
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摘要:葡萄果实病害严重影响葡萄产量、商品品质和葡萄酒酿造质量ꎮ 随着葡萄产业绿色高质量发展和化学农药减量需求

的提高ꎬ生物防治正逐渐成为葡萄果实病害可持续防控体系的重要组成部分ꎮ 近年来ꎬ多类生防细菌、拮抗酵母、酵母样真

菌和丝状真菌被报道用于葡萄果实病害防控ꎬ并显示出良好的应用潜力ꎮ 本文首先概述我国葡萄主要果实病害的种类和

发生特点ꎬ系统梳理相关生防微生物资源ꎬ归纳营养与空间竞争、直接拮抗作用和诱导抗病性等主要防病机制ꎻ进一步从果

实相关微生物组视角分析病害发生过程中微生物群落的变化及潜在有益微生物挖掘的新思路ꎬ并总结国内外活体微生物

产品的登记与应用现状ꎮ 在此基础上ꎬ本文进一步对葡萄果实病害生物防治的发展方向进行了展望ꎬ认为完善生防资源评

价体系、加强候选资源的生态适配性评价和作用机制的因果验证ꎬ结合果实相关微生物组开展精准资源挖掘ꎬ并优化剂型、
田间施用及综合治理技术ꎬ是提高葡萄果实病害生物防治稳定性和应用价值的重要方向ꎮ
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葡萄(Ｖｉｔｉｓ ｖｉｎｉｆｅｒａ Ｌ.)是全球广泛栽培的重要经济果树ꎬ支撑着庞大的鲜食、酿酒、制干和制汁产业

链ꎮ 我国是世界葡萄生产大国ꎬ种植面积与产量均位居世界前列ꎬ已成为多地农业增收的支柱产业[１－２]ꎮ
然而ꎬ在葡萄种植生产过程中病害的发生严重威胁着葡萄产业的安全ꎬ其中果实病害直接损毁商品器官ꎬ
已成为影响葡萄产量、商品品质、贮运性能和酿酒原料质量的重要限制因素[３－５]ꎮ 长期以来ꎬ化学杀菌剂

是葡萄果实病害防控的主要手段ꎬ但频繁用药带来的抗药性风险、农药残留和果园微生态扰动等问题日益

突出[６]ꎮ 微生物生物防治具有活体定殖、作用方式多样及可调控果实微生态等特点ꎬ可通过优先定殖、营
养与生态位竞争及微生物群落调控等方式抑制病害ꎬ并有助于降低对化学农药的依赖ꎬ正在成为葡萄果实

病害绿色防控的重要组成部分[７－８]ꎮ 本文在概述我国葡萄主要果实病害发生种类及特点的基础上ꎬ系统

梳理相关生防微生物资源、作用机制、果实相关微生物组研究进展及产品开发应用现状ꎬ以期为我国葡萄

果实病害可持续治理提供参考ꎮ

１　 我国葡萄主要果实病害的种类及发生特点

葡萄果实病害种类繁多ꎬ既包括日烧、气灼、生理性落果等生理性病害ꎬ也包括由病原微生物引起的侵

染性病害ꎮ 侵染性果实病害中ꎬ灰霉病、炭疽病、白腐病、酸腐病、黑痘病和黑曲霉病等可直接危害果实ꎬ霜
霉病、白粉病、穗轴褐枯病和溃疡病等主要危害叶片、枝条或穗轴ꎬ但在一定条件下也可影响果穗和果实ꎮ
从全国葡萄园病害调查结果来看ꎬ灰霉病、炭疽病、白腐病和酸腐病是我国葡萄生产中常见且与果实产量

和品质损失密切相关的果实病害[４－５]ꎮ 多个主产区区域调查结果显示ꎬ我国葡萄果实病害发生具有明显

的区域性:南方湿热产区炭疽病、酸腐病及黑曲霉病等成熟期果实腐烂病害较为突出ꎻ东部和长江流域部

分产区常表现为炭疽病、灰霉病、白腐病和酸腐病并存ꎻ东北寒地葡萄产区则以酸腐病、白腐病和灰霉病发

生为主ꎻ西北干旱、半干旱产区总体病害压力相对较轻ꎬ但在降雨、裂果、成熟期低温高湿或果园郁闭条件

下ꎬ灰霉病、酸腐病、白腐病及果穗黑霉病等果实病害仍可局部加重发生[９－１６]ꎮ
葡萄灰霉病、炭疽病、白腐病和酸腐病具有不同的发生特点ꎮ 灰霉病主要由灰葡萄孢菌 Ｂｏｔｒｙｔｉｓ

ｃｉｎｅｒｅａ 引起ꎬ可危害花序、幼穗、成熟果实和采后果实ꎬ具有侵染时期长、高湿条件下易扩展以及采前—采

后连续危害等特点[１７－１８]ꎮ 炭疽病又称熟腐病或晚腐病ꎬ主要由炭疽菌属 Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ ｓｐｐ.引起ꎬ常在花

期或幼果期侵染并潜伏ꎬ至果实转色和成熟期集中显症ꎬ表现出“早期侵染、后期显症”的特点ꎻ我国葡萄

炭疽病病原菌组成较复杂ꎬＣ􀆰 ｖｉｎｉｆｅｒｕｍ 是重要优势种之一[１９－２０]ꎮ 白腐病主要由葡萄垫壳孢 Ｃｏｎｉｅｌｌａ ｖｉｔｉｓ
和白腐垫壳孢 Ｃ􀆰 ｄｉｐｌｏｄｉｅｌｌａ 等引起ꎬ其中 Ｃ􀆰 ｖｉｔｉｓ 是我国葡萄园白腐病的重要病原ꎮ 该病多与降雨、高湿、
裂果和伤口侵染有关ꎬ严重时可导致果穗腐烂、干枯脱落或形成僵果[２１]ꎮ 酸腐病则是成熟后期典型的复

合型果实腐烂病害ꎬ通常由受伤果实、产乙醇酵母、醋酸细菌和果蝇等共同参与ꎬ表现为果实软化腐烂、汁
液外溢并伴有醋酸气味ꎬ具有明显的微生物群落失衡和昆虫传播特征[２２－２４]ꎮ

总体而言ꎬ灰霉病、炭疽病、白腐病和酸腐病是我国葡萄主要的果实病害ꎬ虽在病原菌组成、侵染时期

和危害方式上存在差异ꎬ但均与果实发育后期的高湿环境、伤口、潜伏侵染或果面微生态变化密切相关ꎮ
我国许多葡萄产区在果实成熟期常遭遇高温、高湿或集中降雨ꎬ这些环境条件不仅有利于病原菌侵染和果

实腐烂ꎬ也增加了化学药剂施用、持效和抗药性治理的难度ꎮ 全国调查显示ꎬ葡萄园单一杀菌剂重复使用

较普遍ꎬ一个生长季施药次数较多ꎬ灰霉病等病原菌的抗药性问题亦受到广泛关注[５]ꎮ 因此ꎬ针对花期、
幼果期和转色成熟期等关键侵染时期ꎬ研发能够在果面、内部或伤口稳定定殖、提前占据生态位、抑制潜伏

侵染并调节果实微生态环境的微生物生防技术ꎬ是降低化学杀菌剂依赖和提高葡萄果实病害持续防控能

力的重要方向ꎮ 鉴于此ꎬ本文聚焦葡萄这 ４ 种主要果实病害ꎬ综述近十年生防微生物资源挖掘、作用机制

解析及制剂应用的现状ꎬ从微生态调控视角探讨葡萄果实病害可持续治理策略ꎬ以期为契合我国产区特点

的绿色防控技术研发和新型微生态制剂创制提供参考ꎮ

２　 葡萄主要果实病害生防微生物资源

近年来ꎬ围绕葡萄灰霉病、炭疽病、白腐病和酸腐病ꎬ研究人员已从多种生境(如根际土壤、植物内生

环境、果表及叶际)中分离筛选出大量具有生防潜力的有益微生物ꎬ为这些病害的生物防治提供了丰富的

资源ꎬ主要包括生防细菌、生防真菌、生防放线菌等ꎮ
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２.１　 葡萄灰霉病的生防微生物资源

围绕葡萄灰霉病花期潜伏侵染、成熟期果穗腐烂和采后腐烂等不同发生阶段的防控需求ꎬ研究者已从

葡萄果面和伤口、果实与枝条内生组织、根际土壤、葡萄园环境及其他植物相关生境中筛选出多类生防微

生物ꎬ 主 要 包 括 Ｂａｃｉｌｌｕｓ、 Ｂｒｅｖｉｂａｃｉｌｌｕｓ、 Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ 和 Ｌａｃｔｉｐｌａｎｔｉｂａｃｉｌｌｕｓ 等 细 菌ꎬ Ｍｅｔｓｃｈｎｉｋｏｗｉａ、
Ｈａｎｓｅｎｉａｓｐｏｒａ、Ｓｔａｒｍｅｒｅｌｌａ、Ｍｅｙｅｒｏｚｙｍａ 等拮抗酵母ꎬ Ａｕｒｅｏｂａｓｉｄｉｕｍ 等酵母样真菌ꎬ以及 Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ 和

Ｍｉｃｒｏｄｏｃｈｉｕｍ 等丝状真菌(表 １)ꎮ
表 １　 葡萄灰霉病代表性生防微生物资源

Ｔａｂｌｅ １　 Ｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｖｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｃｏｎｔｒｏｌ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ａｇａｉｎｓｔ ｇｒａｐｅ ｇｒａｙ ｍｏｌｄ

微生物类别
Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃａｔｅｇｏｒｙ

菌株
Ｓｔｒａｉｎ

来源
Ｓｏｕｒｃｅ

靶标病原菌
Ｔａｒｇｅｔ ｐａｔｈｏｇｅｎ

评价体系
Ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ ｓｙｓｔｅｍ

作用机制 /活性物质
Ｍｏｄｅ ｏｆ ａｃｔｉｏｎ / ａｃｔｉｖｅ ｓｕｂｓｔａｎｃｅ

参考文献
Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ

细菌 Ｂ􀆰 ｇｉｎｓｅｎｇｉｈｕｍｉ Ｓ３８ 葡萄枝条木质部 Ｂ􀆰 ｃｉｎｅｒｅａ 多地点多年田间试验
抗菌代谢、定殖及侵染位点竞争ꎻ田间效果受温度、湿
度、降雨和施用后定殖时间影响

[２５]

细菌 Ｂ􀆰 ｓｕｂｔｉｌｉｓ Ｋ１ 野生葡萄果实
内生组织

Ｂ􀆰 ｃｉｎｅｒｅａ 体外抑菌和离体采后果实
挥发性和非挥发性抗菌物质ꎻ可提高葡萄 ＰＡＬ、ＰＰＯ
和 ＰＯＤ 等防御相关酶活性

[２６]

细菌 Ｂ􀆰 ｖｅｌｅｚｅｎｓｉｓ ＮＨ￣１３￣５ 海蓬子(Ｓｕａｅｄａ
ｇｌａｕｃａ)相关菌株

多药抗性
Ｂ􀆰 ｃｉｎｅｒｅａ 体外抑菌和离体采后果实

产生 ｉｔｕｒｉｎ Ａ 和 ｆｅｎｇｙｃｉｎ Ａ 类脂肽ꎬ破坏病原菌细胞膜
并诱导活性氧异常积累

[２７]

细菌
Ｂ􀆰 ｖｅｌｅｚｅｎｓｉｓ

Ｐ１、Ｐ７、Ｐ１１、Ｐ４５ 亚马孙地区分离株 Ｂ􀆰 ｃｉｎｅｒｅａ 控制条件下果实试验
具有多类脂肽、聚酮、铁载体等生物合成潜力ꎻ基因簇
存在不等同于所有产物ꎬ均已在葡萄上验证

[２８]

细菌
Ｂ􀆰 ｂｒｅｖｉｓ ＦＪＡＴ￣０８０９￣
ＧＬＸ＋Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｐｐ. 菌株资源库筛选菌株 Ｂ􀆰 ｃｉｎｅｒｅａ 离体果实和叶片

多菌株直接拮抗ꎬ并伴随葡萄 ＰＰＯ 和 ＣＡＴ 活性提高ꎻ
菌株间增效关系仍需田间验证

[２９]

细菌 Ｐ􀆰 ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｓ ＺＸ 原文未明确说明 Ｂ􀆰 ｃｉｎｅｒｅａ 体外挥发物和采后果实熏蒸
释放挥发性有机物ꎬ破坏病原菌菌丝和细胞膜结构并
干扰能量代谢

[３０－３１]

细菌 Ｌ􀆰 ｐｌａｎｔａｒｕｍ ＣＭ￣３ 乳杆菌资源菌株 Ｂ􀆰 ｃｉｎｅｒｅａ 采后果实试验
调节活性氧稳态ꎬ增强 ＰＡＬ、ＰＯＤ、ＰＰＯ、ＣＡＴ 及 β－１ꎬ３－
葡聚糖酶活性并诱导防御基因表达

[３２]

酵母及酵母样真菌
Ｓ􀆰 ｂａｃｉｌｌａｒｉｓ Ｇ１７５１５ꎻ
Ｍ􀆰 ｃａｒｉｂｂｉｃａ Ｇ３１８８７

葡萄相关酵母
筛选菌株

Ｂ􀆰 ｃｉｎｅｒｅａ 体外抑菌和离体果实
快速果面定殖及营养、空间竞争可能是主要基础ꎻ关
键抗菌因子尚未完全确认

[３３]

酵母及酵母样真菌
Ｍ􀆰 ｐｕｌｃｈｅｒｒｉｍａ ＤｉＳＶＡ ２６９ꎻ
Ａ􀆰 ｐｕｌｌｕｌａｎｓ ＤｉＳＶＡ ２１１ 葡萄园本土分离株 Ｂ􀆰 ｃｉｎｅｒｅａ 体外、离体果实和田间筛选

果面定殖、伤口占据、营养与空间竞争以及挥发性代
谢物共同参与

[３４]

酵母及酵母样真菌
Ｍ􀆰 ｐｕｌｃｈｅｒｒｉｍａ ＭＰＲ３ꎻ

Ｍ􀆰 ｆｒｕｃｔｉｃｏｌａ ＮＲＲＬ Ｙ￣２７３２８ 酵母资源菌株 Ｂ􀆰 ｃｉｎｅｒｅａ 有机葡萄园田间和采后贮藏 伤口定殖、营养和铁竞争、生物膜形成及抗菌代谢作用 [３５]

酵母及酵母样真菌
Ｍ􀆰 ａｆｆ. ｆｒｕｃｔｉｃｏｌａ １￣ＵＤＭꎻ

Ｍ􀆰 ｐｕｌｃｈｅｒｒｉｍａꎻ
Ｈ􀆰 ｕｖａｒｕｍ分离株

葡萄果实 Ｂ􀆰 ｃｉｎｅｒｅａ 离体果实试验
铁竞争、伤口定殖、生物膜、胞外水解酶、扩散性或挥
发性代谢物等多种机制

[３６]

酵母及酵母样真菌
Ｍ􀆰 ｐｕｌｃｈｅｒｒｉｍａ

ＭＰ０７、ＭＰ１１、ＭＰ１４
葡萄果皮、苹果果皮

及葡萄园土壤
Ｂ􀆰 ｃｉｎｅｒｅａ 体外抑菌和离体果实

铁竞争、生物膜、空间竞争、挥发性有机物和 β－１ꎬ３－
葡聚糖酶等多机制并存ꎬ主导机制具有菌株特异性

[３７]

丝状真菌 Ｔ􀆰 ｃｉｔｒｉｎｏｖｉｒｉｄｅ ＧＵＩ１２ 葡萄果实相关分离物 Ｂ􀆰 ｃｉｎｅｒｅａ 平板对峙和离体果实
挥发性有机物可损伤病原菌菌丝和细胞器ꎻ可能还存
在接触拮抗

[３８]

丝状真菌 Ｍ􀆰 ｍａｊｕｓ ＣＢＳ １５２３２８ 无症状葡萄组织 Ｂ􀆰 ｃｉｎｅｒｅａ 双培养和葡萄叶盘
直接侵入并重寄生病原菌菌丝ꎬ兼有轻度抗生和寄主
防御诱导ꎻ应用前需评价非靶标安全性

[３９]

　 　 注:文献以近 ５ 年研究为主ꎬ并保留近 １０ 年内具有田间性、系统性或独特代表性的研究ꎮ 下同ꎮ
Ｎｏｔｅ:Ｓｔｕｄｉｅｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｐａｓｔ ｆｉｖｅ ｙｅａｒｓ ｗｅｒｅ ｐｒｉｏｒｉｔｉｚｅｄꎬｗｉｔｈ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｖｅ ｓｔｕｄｉｅｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｐａｓｔ ｔｅｎ ｙｅａｒｓ ｒｅｔａｉｎｅｄ ｗｈｅｎ ｔｈｅｙ ｉｎｃｌｕｄｅｄ ｆｉｅｌｄ

ｖａｌｉｄａｔｉｏｎꎬｓｙｓｔｅｍａｔｉｃ ｅｖａｌｕａｔｉｏｎꎬｏｒ ｄｉｓｔｉｎｃｔｉｖｅ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｖａｌｕｅ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ａｓ ｆｏｌｌｏｗ.

２.１.１ 　 生防细菌 　 芽胞杆菌属是研究最广泛的细菌类群ꎬ代表种包括 Ｂ􀆰 ｓｕｂｔｉｌｉｓ、 Ｂ􀆰 ｖｅｌｅｚｅｎｓｉｓ 和

Ｂ􀆰 ｇｉｎｓｅｎｇｉｈｕｍｉ 等ꎮ 葡萄枝条木质部分离的 Ｂ􀆰 ｇｉｎｓｅｎｇｉｈｕｍｉ Ｓ３８ 在多个葡萄园和连续生长季中能降低果

穗灰霉病的发生ꎬ防效达 ３５％~６０％ꎬ但不同地点和年份间波动明显[２５]ꎮ 野生葡萄果实内生 Ｂ􀆰 ｓｕｂｔｉｌｉｓ Ｋ１
可减轻人工接种葡萄果实的灰霉病[２６]ꎻＢ􀆰 ｖｅｌｅｚｅｎｓｉｓ ＮＨ￣１３￣５ 对多药抗性灰葡萄孢表现较强活性ꎬ预处理

使病斑直径和发病率分别降低 ９４％和 ８０％[２７]ꎮ 除芽胞杆菌外ꎬ假单胞菌和乳杆菌也成为具有特色的候选

资源ꎮ Ｐ􀆰 ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｓ ＺＸ 可在不与病原菌直接接触的条件下降低采后葡萄灰霉病[３０－３１]ꎻ植物乳杆菌

Ｌ􀆰 ｐｌａｎｔａｒｕｍ ＣＭ￣３ 处理使采后葡萄灰霉病发生率降低约 ５５％ꎬ并较好维持果实品质[３２]ꎮ 与芽胞形成细菌

相比ꎬ这些非芽胞细菌的研究更多集中于采后果实ꎬ其在葡萄园果穗上的存活和持续保护能力仍需进一步

评价ꎮ
２.１.２　 拮抗酵母和酵母样真菌　 葡萄果面高糖、偏酸而且干燥ꎬ为筛选适应果实生态位的拮抗酵母和酵

母样真菌提供了天然资源库ꎮ 已报道的葡萄灰霉病生防资源中ꎬ拮抗酵母主要包括 Ｍｅｔｓｃｈｎｉｋｏｗｉａ、
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Ｈａｎｓｅｎｉａｓｐｏｒａ、Ｓｔａｒｍｅｒｅｌｌａ 和 Ｍｅｙｅｒｏｚｙｍａ 等属ꎬ酵母样真菌则以 Ａｕｒｅｏｂａｓｉｄｉｕｍ 为代表ꎮ 美极梅奇酵母

(Ｍ􀆰 ｐｕｌｃｈｅｒｒｉｍａ)ＤｉＳＶＡ ２６９ 和出芽短梗霉(Ａ􀆰 ｐｕｌｌｕｌａｎｓ) ＤｉＳＶＡ ２１１ 在体外、葡萄果实和田间评价中均

表现出较好的防治效果[３４]ꎮ Ｍ􀆰 ｐｕｌｃｈｅｒｒｉｍａ ＭＰＲ３ 及 Ｍ􀆰 ｆｒｕｃｔｉｃｏｌａ ＮＲＲＬ Ｙ￣２７３２８ 在田间和采后均表现出

抑病潜力[３５]ꎮ 葡萄来源的 Ｍ. ａｆｆ. ｆｒｕｃｔｉｃｏｌａ １￣ＵＤＭ、Ｍ􀆰 ｐｕｌｃｈｅｒｒｉｍａ ３４￣ＵＥＭ 和 Ｈ􀆰 ｕｖａｒｕｍ ３￣ＵＤＭ 也可降低

离体果实的灰霉病[３６]ꎮ 此外ꎬ拮抗酵母 Ｓ􀆰 ｂａｃｉｌｌａｒｉｓ Ｇ１７５１５ 和 Ｍ􀆰 ｃａｒｉｂｂｉｃａ Ｇ３１８８７ 对灰葡萄孢具有较强抑

制作用ꎬ在离体葡萄果实上也表现出一定生防效果[３３]ꎮ
２.１.３　 生防丝状真菌　 葡萄灰霉病的丝状真菌资源数量相对较少ꎬ主要来自葡萄果实或无症状组织ꎮ 橘

绿木霉(Ｔ􀆰 ｃｉｔｒｉｎｏｖｉｒｉｄｅ) ＧＵＩ１２ 在平板试验中对菌丝抑制率最高为 ８９.６３％ꎬ在离体葡萄果实上的病斑抑制

率为 ５３.５６％[３８]ꎮ 从无症状葡萄组织分离的大微结节霉(Ｍ􀆰 ｍａｊｕｓ) ＣＢＳ １５２３２８ 可在双培养和葡萄叶盘中

抑制 Ｂ􀆰 ｃｉｎｅｒｅａ 及组织坏死[３９]ꎮ 这展示了丝状真菌在直接互作方面的潜力ꎬ但目前仍缺少田间证据ꎮ
２.２　 葡萄炭疽病的生防微生物资源

葡萄炭疽病具有潜伏侵染和成熟期显症特点ꎬ病原组成较复杂ꎬ因而相关生防资源筛选主要围绕抑制

Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ ｓｐｐ.生长、降低果实发病和延缓采后腐烂等目标展开ꎮ 已有研究从葡萄果实、叶片、枝条、果
面、根际土壤及其他植物相关生境中筛选出多类具有拮抗活性的微生物ꎬ主要包括以 Ｂａｃｉｌｌｕｓ 及其近缘属

为代表的芽胞形成细菌、拮抗酵母和丝状真菌等(表 ２)ꎮ
表 ２　 葡萄炭疽病、白腐病和酸腐病代表性微生物生防资源

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｖｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｃｏｎｔｒｏｌ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ａｇａｉｎｓｔ ｇｒａｐｅ ｒｉｐｅ ｒｏｔꎬｗｈｉｔｅ ｒｏｔꎬａｎｄ ｓｏｕｒ ｒｏｔ

靶标病害
Ｔａｒｇｅｔ
ｄｉｓｅａｓｅ

微生物类别
Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ
ｃａｔｅｇｏｒｙ

菌株
Ｓｔｒａｉｎ

来源
Ｓｏｕｒｃｅ

靶标病原菌
Ｔａｒｇｅｔ ｐａｔｈｏｇｅｎ

评价体系
Ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ ｓｙｓｔｅｍ

作用机制 /活性物质
Ｍｏｄｅ ｏｆ ａｃｔｉｏｎ / ａｃｔｉｖｅ ｓｕｂｓｔａｎｃｅ

文献
Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ

炭疽病 细菌 Ｂ􀆰 ｃｅｒｅｕｓ ＮＲＫＴ 葡萄园相关细菌 Ｃ􀆰 ｇｌｏｅｏｓｐｏｒｉｏｉｄｅｓ 葡萄园果穗
田间处理

以诱导芪合酶表达和白藜芦醇合成为主要特征ꎻ
该物种的食品安全性需进行菌株水平评价

[４０]

炭疽病 细菌
Ｂ􀆰 ｖｅｌｅｚｅｎｓｉｓ
ＫＯＦ１１２ 葡萄枝条木质部内生菌 Ｃ􀆰 ｇｌｏｅｏｓｐｏｒｉｏｉｄｅｓ 体外抑菌和

葡萄组织试验
造成菌丝顶端膨大和破裂ꎬ并诱导葡萄几丁质酶
和 β－１ꎬ３－葡聚糖酶相关基因表达

[４１]

炭疽病 细菌 Ｂ􀆰 ｖｅｌｅｚｅｎｓｉｓ Ｓ２６ 有机葡萄园土壤
Ｃ􀆰 ｇｌｏｅｏｓｐｏｒｉｏｉｄｅｓ、Ｃ􀆰 ｎｙｍｐｈａｅａｅ、

Ｃ􀆰 ｆｒｕｃｔｉｃｏｌａ、Ｃ􀆰 ａｃｕｔａｔｕｍ 等
离体果实、叶盘

和组培苗
抗生、表面定殖及芽胞耐贮藏性共同贡献ꎻ防效
受病原种、菌株、葡萄材料和组织类型影响

[４２]

炭疽病 细菌
Ｂ􀆰 ａｍｙｌｏｌｉｑｕｅｆａｃｉｅｎｓ

ＬＪＢＡ０１ꎻ
Ｂ􀆰 ｖｅｌｅｚｅｎｓｉｓ ＬＪＢＶ０４７

健康葡萄根际土壤ꎻ从
３２５ 株芽胞杆菌中筛选

Ｃ􀆰 ｖｉｎｉｆｅｒｕｍ、Ｃ􀆰 ｇｌｏｅｏｓｐｏｒｉｏｉｄｅｓ 体外抑菌和
离体果实

可溶性发酵代谢物和挥发性有机物共同作用ꎬ其
中 ２－壬酮和 ２－癸醇具有明确抑菌活性

[４３]

炭疽病 细菌
Ｂ􀆰 ｖｅｌｅｚｅｎｓｉｓ

Ｐ１、Ｐ７、Ｐ１１、Ｐ４５ 亚马孙地区分离株 Ｃ􀆰 ａｃｕｔａｔｕｍ 控制条件下
果实试验

具 有 ｆｅｎｇｙｃｉｎ、 ｉｔｕｒｉｎ / ｂａｃｉｌｌｏｍｙｃｉｎ、 ｓｕｒｆａｃｔｉｎ、
ｂａｃｉｌｌａｅｎｅ、ｂａｃｉｌｙｓｉｎ 及铁载体等基因簇潜力

[２８]

炭疽病 细菌
Ｂ􀆰 ｂｏｒｓｔｅｌｅｎｓｉｓ ＳＢ４ꎻ
Ｂ􀆰 ｓｕｂｔｉｌｉｓ ＲＦ１ 健康葡萄叶片内生菌 Ｃ􀆰 ｇｌｏｅｏｓｐｏｒｉｏｉｄｅｓ 体外抑菌试验

可产生胞外水解酶等体外拮抗因子ꎻ活体条件下
的关键机制尚待验证

[４４]

炭疽病 酵母 Ｓ􀆰 ｃｅｒｅｖｉｓｉａｅ 葡萄酒中分离ꎻ从 ２１６
株酵母中筛选

Ｃ􀆰 ｇｌｏｅｏｓｐｏｒｉｏｉｄｅｓ 体外抑菌和
离体果实

抗真菌物质、胞外水解酶以及营养和空间竞争共
同作用

[４５]

白腐病 细菌
Ｂ􀆰 ｍｅｔｈｙｌｏｔｒｏｐｈｉｃｕｓ

ＧＳＢＭ０５ 葡萄根际 Ｃ􀆰 ｖｉｔｉｓ 体外抑菌、离体
果实和叶片

以可溶性抗菌代谢物介导的直接抗生作用为主 [４６]

白腐病 细菌
Ｂ􀆰 ｖｅｌｅｚｅｎｓｉｓ
ＧＳＢＺ０９ 健康红地球葡萄根际 Ｃ􀆰 ｖｉｔｉｓ 体外抑菌、离体

组织和盆栽
产生胞外酶、铁载体和 ＩＡＡ 并具有溶磷能力ꎬ同
时提高葡萄 ＳＯＤ、ＰＰＯ、ＰＡＬ 等防御酶活性

[４７]

白腐病 细菌
Ｐ􀆰 ｐｅｏｒｉａｅ
ＺＢＳＦ１６ 小麦根际 Ｃ􀆰 ｖｉｔｉｓ 离体组织、盆栽和

基因组分析
具有抗菌代谢、铁载体、生物膜、运动性和诱导系
统抗性相关基因潜力ꎻ部分机制仍属基因组推断

[４８]

白腐病 细菌 Ｐ􀆰 ｖｉｃｉａｅ Ｇ１６６ 葡萄根际 Ｃ􀆰 ｖｉｔｉｓ、Ｃ􀆰 ｄｉｐｌｏｄｉｅｌｌａ 离体叶片和果粒
具有非核糖体肽和铁载体合成潜力ꎬ并可降低
Ｈ２Ｏ２ 和 ＭＤＡ 积累ꎻ关键抗菌物质仍待分离确认 [４９]

白腐病 细菌
Ｂ􀆰 ｇｌａｄｉｏｌｉ
ＺＢＳＦ ＢＨ０７ 葡萄根际

葡萄白腐病菌及
多种葡萄病原真菌

离体叶片和果粒
含多类次生代谢物基因簇ꎬ并具有 ＩＡＡ、铁载体和
溶磷功能ꎻ物种内存在潜在致病或产毒菌株ꎬ必
须进行菌株级风险评估

[５０]

酸腐病 酵母 Ｃ􀆰 ｓａｋｅ ＣＰＡ￣１ 最初分离自苹果表面ꎬ
后用于葡萄园

受伤葡萄－产乙醇酵母－
醋酸细菌－果蝇共同参与的

酸腐病复合体

有机葡萄园
田间试验

果面定殖、生态位和营养竞争ꎻ成膜材料提高覆
盖、持续定殖能力和环境耐受性ꎮ 现有证据尚不
能证明其可同时阻断全部酵母、醋酸细菌和果蝇
环节

[５１]

２.２.１　 以芽胞形成细菌为主的生防细菌　 目前针对葡萄炭疽病的细菌类生防资源以芽胞形成细菌为主ꎬ
尤其是 Ｂａｃｉｌｌｕｓ 及其近缘属菌株报道较多ꎮ 这类菌株具有形成芽胞、环境适应性强和制剂开发潜力较高
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等特点ꎬ因此是葡萄炭疽病生防资源筛选中的重要类群ꎮ 从葡萄根际筛选的 Ｂ􀆰 ａｍｙｌｏｌｉｑｕｅｆａｃｉｅｎｓ ＬＪＢＡ０１
和 Ｂ􀆰 ｖｅｌｅｚｅｎｓｉｓ ＬＪＢＶ０４７ 可降低 Ｃ􀆰 ｖｉｎｉｆｅｒｕｍ 和 Ｃ􀆰 ｇｌｏｅｏｓｐｏｒｉｏｉｄｅｓ 引起的果实病害[４３]ꎮ Ｂ􀆰 ｖｅｌｅｚｅｎｓｉｓ Ｐ１、Ｐ７、
Ｐ１１ 和 Ｐ４５ 也可降低葡萄上 Ｃ􀆰 ａｃｕｔａｔｕｍ 的数量[２８]ꎮ Ｂ􀆰 ｖｅｌｅｚｅｎｓｉｓ Ｓ２６ 则对 Ｃ􀆰 ｇｌｏｅｏｓｐｏｒｉｏｉｄｅｓ、Ｃ􀆰 ｎｙｍｐｈａｅａｅ、
Ｃ􀆰 ｆｒｕｃｔｉｃｏｌａ 和 Ｃ􀆰 ａｃｕｔａｔｕｍ 等多个病原菌在葡萄果实、植株或田间试验中表现出较好的防病效果[４２]ꎮ 葡萄

叶片内生菌 Ｂｒｅｖｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｂｏｒｓｔｅｌｅｎｓｉｓ ＳＢ４ 和 Ｂ􀆰 ｓｕｂｔｉｌｉｓ ＲＦ１ 在体外表现拮抗活性ꎬ但尚缺乏果实和田间的进

一步验证[４４]ꎮ 此外ꎬ葡萄枝条木质部内生 Ｂ􀆰 ｖｅｌｅｚｅｎｓｉｓ ＫＯＦ１１２ 可抑制 Ｃ􀆰 ｇｌｏｅｏｓｐｏｒｉｏｉｄｅｓ 并减轻葡萄植株上

的病害[４１]ꎮ
２.２.２　 拮抗酵母　 针对炭疽病的酵母资源较少ꎬ现有代表主要为葡萄酒来源的酿酒酵母(Ｓ􀆰 ｃｅｒｅｖｉｓｉａｅ)ꎮ
ＬＦＡ８０２、Ｌ２４ 和 ＧＡ８ 等菌株均可抑制 Ｃ􀆰 ｇｌｏｅｏｓｐｏｒｉｏｉｄｅｓꎬ其中 ＧＡ８ 能够在葡萄果面维持较高种群数量ꎬ并
显著减轻人工接种果实的发病程度[４５]ꎮ 该类酵母对葡萄果实高糖、低 ｐＨ 环境具有一定适应性ꎬ但相关

研究仍主要停留在人工接种果实阶段ꎬ对不同 Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ 种、葡萄品种以及自然潜伏侵染的防病能力

尚不清楚ꎮ
２.２.３　 葡萄内生真菌　 葡萄内生真菌具有较高的物种和代谢多样性ꎬ是筛选抗菌菌株及活性代谢物的重

要资源ꎮ 现有研究从健康葡萄叶片中获得了 Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ、Ｃｕｒｖｕｌａｒｉａ、Ｄａｌｄｉｎｉａ、Ｎｉｇｒｏｓｐｏｒａ 和 Ｆｕｓａｒｉｕｍ 等属的

内生真菌ꎬ其中部分菌株可显著抑制 Ｃ􀆰 ｇｌｏｅｏｓｐｏｒｉｏｉｄｅｓ 的菌丝生长[５２]ꎮ 此外ꎬ来源于其他植物的内生真菌

也表现出潜力ꎬ如苦豆子内生腐皮镰刀菌 ＨＤ３１ 产生的挥发性物质可抑制葡萄炭疽菌 Ｃ􀆰 ｓｉａｍｅｎｓｅ[５３]ꎮ 与

芽胞杆菌相比ꎬ内生真菌研究仍以离体筛选为主ꎬ缺少葡萄果实和田间防效证据ꎮ 由于部分候选菌属中包

含植物病原菌或产毒菌株ꎬ其开发利用前应重点开展致病性、毒素产生和生态安全性评价ꎮ 现阶段ꎬ内生

真菌更适合作为新型抗菌代谢物和功能基因挖掘的资源ꎮ
２.３　 葡萄白腐病的生防微生物资源

针对葡萄白腐病开展的生防微生物资源筛选相对有限ꎬ已报道资源以生防细菌为主ꎬ主要包括以

Ｂａｃｉｌｌｕｓ 和 Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ 为代表的芽胞形成细菌ꎬ Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ 和 Ｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａ 等非芽胞细菌ꎬ 以及

Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ 等放线菌ꎬ拮抗酵母及生防真菌研究较少(表 ２)ꎮ 候选菌株主要来源于葡萄根际或葡萄园土

壤ꎬ少数分离自其他植物根际或生态环境ꎮ
２.３.１　 以芽胞形成细菌为主的生防细菌　 芽胞形成细菌如芽胞杆菌和类芽胞杆菌是葡萄白腐病生防研

究的主要类群ꎮ 甲基营养型芽胞杆菌 ＧＳＢＭ０５ 和贝莱斯芽胞杆菌 ＧＳＢＺ０９ 均分离自健康葡萄根际ꎬ可显

著抑制 Ｃｏｎｉｅｌｌａ 菌丝生长和孢子萌发ꎬ并在离体葡萄果实和叶片上表现出较好防效ꎬ其中 ＧＳＢＺ０９ 还在盆

栽葡萄上验证了促生作用及防御相关酶活性提升效果[４６－４７]ꎮ 皮氏类芽胞杆菌 ＺＢＳＦ１６ 虽来源于小麦根

际ꎬ但在葡萄果实和叶片上对白腐病表现出较好防效ꎬ并可在温室盆栽葡萄幼苗根际定殖ꎬ促进植株生长ꎬ
同时降低叶片接种 Ｃ􀆰 ｖｉｔｉｓ 后的发病率和病情指数[４８]ꎮ 解淀粉芽胞杆菌 ｇｆｊ￣４ 和 ＳＪ１６０６ 的发酵产物或脂

肽粗提物也可抑制葡萄白腐病菌ꎬ并与部分化学杀菌剂表现出协同作用[５４－５５]ꎮ 总体来看ꎬ此类菌株已在

室内抑菌、离体叶片和果实评价以及部分盆栽生理响应试验中显示出潜力ꎬ但多数研究仍缺少葡萄园田间

防效和制剂化应用证据ꎮ
２.３.２　 非芽胞生防细菌　 除芽胞形成细菌外ꎬＰｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ 和 Ｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａ 等非芽胞细菌也被报道具有防

治白腐病的潜力ꎮ 葡萄根际来源的豌豆假单胞菌(Ｐ􀆰 ｐｉｓｃｉｕｍ)Ｇ１６６ 对白腐病菌具有较强拮抗作用ꎬ并可

减轻离体葡萄叶片和果实发病ꎬ是较有潜力的候选资源[４９]ꎮ 唐菖蒲伯克霍尔德菌(Ｂ􀆰 ｇｌａｄｉｏｌｉ)ＺＢＳＦ ＢＨ０７
对白腐病菌及多种葡萄病原真菌具有广谱抑制活性ꎬ在离体叶片和果实上表现出一定保护作用[５０]ꎮ 需要

注意的是ꎬＢｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａ 属包含植物致病、机会致病或潜在产毒成员ꎬ因此相关菌株进入产品开发前需开展

系统的安全性评价ꎮ
２.３.３　 放线菌　 有关葡萄白腐病拮抗放线菌研究相对较少ꎮ 葡萄园土壤来源的薰衣草链霉菌 Ｋ５ 可抑制

Ｃ􀆰 ｄｉｐｌｏｄｉｅｌｌａꎬ其发酵液在离体葡萄果实上表现出一定的预防和治疗作用[５６]ꎮ 目前链霉菌研究仍以菌株

筛选和离体评价为主ꎬ其活性代谢物、定殖能力和田间防效尚需深入研究ꎮ
２.４　 葡萄酸腐病的生防微生物资源

直接针对葡萄酸腐病开展的微生物生防研究较少ꎬ现有资源主要集中于非致病性土著有益酵母ꎬ清酒

假丝酵母(Ｃａｎｄｉｄａ ｓａｋｅ)ＣＰＡ￣１ 是目前研究较为系统的代表菌株(表 ２)ꎮ 将 ＣＰＡ￣１ 与淀粉或麦芽糊精等

成膜材料复配后ꎬ可改善其在葡萄果面上的覆盖和持续定殖能力ꎬ并在有机葡萄园中降低酸腐病严重度ꎬ
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但不同年份间防效存在波动ꎬ且对病害严重度的控制优于对发病率的控制[５１]ꎮ 这表明单一拮抗酵母能够

减缓病害扩展ꎬ但难以完全阻断由酵母、醋酸细菌和果蝇共同驱动的发病过程ꎮ
２.５　 生防资源评价体系与田间转化关键问题

现有生防资源筛选的效果评价主要集中于平板对峙、挥发物或发酵液抑菌、离体果实和叶片、采后果

实或盆栽水平(表 １ 和表 ２)ꎬ尚缺乏葡萄园条件下的系统评价ꎮ 虽然平板抑菌试验能反映病原菌与生防

菌或代谢物的直接互作ꎬ离体果实和采后果实能够初步评价伤口定殖和局部保护作用ꎬ但田间试验更能反

映果穗微气候、降雨冲刷、紫外辐射、病原潜伏侵染、果实发育变化以及栽培管理措施等实际应用条件的综

合影响ꎮ 因此ꎬ候选菌株从试验室筛选走向田间应用ꎬ其关键问题不仅在于是否具有体外抑菌活性ꎬ还在

于现有研究对其果面或伤口生态位适应性、田间存活与定殖动态、高湿和雨水冲刷条件下的稳定性、与常

用化学药剂及栽培措施的兼容性等环节评价不足ꎻ同时ꎬ多地点、多年份和自然病害压力下的证据仍较有

限ꎬ与候选菌株特性相匹配的高效施用技术和配套管理措施也有待完善ꎬ因此实验室防效能否稳定转化为

田间防效仍缺乏充分依据ꎮ 后续生防资源筛选应构建由“体外活性评价—离体组织验证—盆栽或半田间

试验—自然田间评价—高效施用技术优化—产品化应用评价”逐级递进的效果评价体系ꎬ并结合菌株基

因组、代谢产物、抑菌表型、果面定殖能力、环境适应性和药剂兼容性等多维数据ꎬ探索利用机器学习等人

工智能方法对候选菌株的生防潜力、应用场景和转化风险进行辅助预测与优先级排序ꎬ以提高田间应用价

值判断的准确性ꎮ

３　 葡萄主要果实病害生防微生物的防病机制

生防微生物对葡萄果实病害的抑制主要涉及营养与空间竞争、拮抗作用、诱导寄主抗性以及果实微生

态调控等过程ꎮ 其中ꎬ拮抗作用包括重寄生或接触性破坏、胞外水解酶介导的病原结构降解ꎬ以及抗菌代

谢物和挥发性有机物介导的抑菌作用ꎮ
３.１　 营养与空间竞争

营养与空间竞争是果面和伤口生防微生物发挥作用的基础机制ꎮ 葡萄果实成熟后糖分升高ꎬ伤口渗

出液中含有可利用的糖、氨基酸和无机元素ꎬ为灰葡萄孢、炭疽菌以及酸腐相关微生物的定殖和萌发提供

了条件ꎮ 若生防微生物能够在病原菌侵入前优先占据花器、果面或伤口ꎬ并迅速消耗局部营养ꎬ即可缩短

病原菌可利用的侵染时间ꎮ Ｍｅｔｓｃｈｎｉｋｏｗｉａ、Ａｕｒｅｏｂａｓｉｄｉｕｍ、Ｈａｎｓｅｎｉａｓｐｏｒａ、Ｓｔａｒｍｅｒｅｌｌａ 和 Ｍｅｙｅｒｏｚｙｍａ 等葡萄

来源酵母能够在果粒表面或伤口中维持较高种群ꎬ是其控制灰霉病的重要基础[３３－３４ꎬ３６]ꎮ 葡萄酒来源的酿

酒酵母(Ｓ􀆰 ｃｅｒｅｖｉｓｉａｅ)在成熟果面上的存活及对营养和空间的竞争ꎬ也参与了其对 Ｃ􀆰 ｇｌｏｅｏｓｐｏｒｉｏｉｄｅｓ 的

抑制[４５]ꎮ
铁元素是微生物生长和多种酶促反应所必需的微量营养ꎬ部分生防菌可通过铁载体、普切明

ｐｕｌｃｈｅｒｒｉｍｉｎ 形成或其他高亲和力铁获取系统降低病原菌可利用铁水平ꎬ从而形成铁竞争ꎮ Ｍ􀆰 ｐｕｌｃｈｅｒｒｉｍａ
部分菌株具有 ｐｕｌｃｈｅｒｒｉｍｉｎ 相关铁固定能力ꎬ外源补铁可削弱其抑菌活性和果实防效ꎬ说明铁竞争可参与

其拮抗作用ꎬ但不同菌株的铁限制能力与果实防效并不完全一致[３７]ꎮ 白腐病候选菌 Ｂ􀆰 ｖｅｌｅｚｅｎｓｉｓ ＧＳＢＺ０９
和 Ｐ􀆰 ｐｅｏｒｉａｅ ＺＢＳＦ１６ 具有铁载体产生能力ꎬＺＢＳＦ１６ 还具有生物膜形成、运动和趋化等定殖相关特征ꎬ
Ｐ􀆰 ｖｉｃｉａｅ Ｇ１６６ 基因组中也预测到铁载体相关基因簇[４７－４９]ꎮ 这些结果提示相关菌株具备铁获取和生态位

竞争的潜在基础ꎬ但铁竞争是否直接贡献于活体防效ꎬ仍需通过原位定殖、外源铁补偿或铁载体缺陷突变

等试验进一步验证ꎮ 酸腐病中ꎬＣ􀆰 ｓａｋｅ ＣＰＡ￣１ 可通过快速占据受伤果面和消耗可利用营养参与病害控

制ꎬ但该机制难以单独阻断果蝇传播及酵母－醋酸细菌的连续代谢过程[２２ꎬ５１]ꎮ
３.２　 直接拮抗作用

直接拮抗作用是生防微生物抑制葡萄果实病原的重要机制ꎬ主要表现为直接破坏病原菌丝、孢子、细
胞壁或细胞膜结构ꎬ以及通过抗菌代谢物抑制病原生长和侵染ꎮ 根据不同的作用方式ꎬ可进一步概括为重

寄生与接触性破坏、胞外水解酶介导的结构降解ꎬ以及抗菌代谢物和挥发性有机物介导的抑菌作用ꎮ
３.２.１　 重寄生与接触性破坏　 重寄生是生防真菌直接识别、附着并侵入病原真菌菌丝的过程ꎬ通常伴随

菌丝缠绕、局部穿透及病原细胞结构瓦解ꎮ 葡萄灰霉病研究中ꎬ从无症状葡萄组织分离的大微结节霉

(Ｍ􀆰 ｍａｊｕｓ)ＣＢＳ １５２３２８ 能够附着并侵入 Ｂ􀆰 ｃｉｎｅｒｅａ 菌丝ꎬ在葡萄叶盘中抑制病原扩展和组织坏死ꎬ是葡萄

灰霉病生防研究中较明确的重寄生案例[３９]ꎮ 并非所有直接互作都表现为完整的寄生过程ꎮ 部分生防菌
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或其代谢物可导致病原菌丝形态异常、细胞膜受损或内容物泄漏ꎮ 经 Ｂ􀆰 ｖｅｌｅｚｅｎｓｉｓ ＫＯＦ１１２ 处理后ꎬ
Ｃ􀆰 ｇｌｏｅｏｓｐｏｒｉｏｉｄｅｓ 菌丝顶端出现膨大和破裂[４１]ꎻＢ􀆰 ｖｅｌｅｚｅｎｓｉｓ ＮＨ￣１３￣５ 的脂肽可使灰葡萄孢细胞膜受损并导

致内容物泄漏[２７]ꎮ 这些显微或生理变化说明生防菌或其代谢物能够直接破坏病原结构ꎮ 对白腐病菌和

酸腐复合微生物ꎬ现有的葡萄研究尚缺乏生防菌直接寄生病原的显微和分子证据ꎮ
３.２.２　 胞外水解酶介导的结构降解　 真菌细胞壁主要由几丁质、β－葡聚糖、糖蛋白及其他多糖构成ꎬ是维

持菌丝形态和抵抗外界胁迫的重要结构ꎮ 生防细菌、酵母和丝状真菌可分泌几丁质酶、β－１ꎬ３－葡聚糖酶、
蛋白酶和纤维素酶等胞外酶ꎬ降解病原菌细胞壁或表面结构ꎬ从而影响孢子萌发、芽管伸长和菌丝完整性ꎮ
多株葡萄来源 Ｍｅｔｓｃｈｎｉｋｏｗｉａ 及其他拮抗酵母具有 β－１ꎬ３－葡聚糖酶等酶活性ꎬ可能参与其对灰葡萄孢的

抑制[３６－３７]ꎮ 针对 Ｃ􀆰 ｇｌｏｅｏｓｐｏｒｉｏｉｄｅｓ 的酿酒酵母 Ｓ􀆰 ｃｅｒｅｖｉｓｉａｅ 也能产生胞外水解酶ꎬ并与其果实保护作用相

伴[４５]ꎮ 白腐病候选菌 Ｂ􀆰 ｖｅｌｅｚｅｎｓｉｓ ＧＳＢＺ０９ 可产生蛋白酶和纤维素酶ꎬ同时显著抑制 Ｃｏｎｉｅｌｌａ 孢子萌发[４７]ꎮ
此外ꎬＢ􀆰 ｖｅｌｅｚｅｎｓｉｓ ＫＯＦ１１２ 处理后炭疽菌菌丝破裂ꎬ也可能与胞外酶和其他代谢物的协同作用有关[４１]ꎮ 不

过ꎬ许多研究仅检测培养基上的酶活性或寄主组织中相关酶活性升高ꎬ尚未通过酶纯化、抑制剂或功能基

因缺失证明某一胞外酶是防效的必要因素ꎮ 对于酸腐病ꎬ目前没有证据表明单一水解酶能够同时控制产

乙醇酵母、醋酸细菌和果蝇参与的复合病程ꎮ
３.２.３　 抗菌物质介导的抑菌作用　 抗菌物质介导的抑菌作用是生防微生物直接拮抗葡萄果实病原的重

要机制之一ꎮ 根据扩散特征和作用方式ꎬ相关抗菌物质可分为非挥发性抗菌物质和挥发性有机物ꎮ 前者

主要包括脂肽、聚酮、非核糖体肽及其他可扩散代谢物ꎬ通常在菌体周围、病原接触界面或局部组织环境中

发挥作用ꎻ后者可通过气相扩散影响邻近病原菌ꎮ 不同抗菌物质可通过破坏细胞膜或细胞壁、干扰氧化还

原稳态、抑制能量代谢或阻断孢子萌发等途径抑制病原生长和侵染ꎮ
非挥发性抗菌物质中ꎬ脂肽是芽胞杆菌中研究较深入的一类抗真菌因子ꎮ 针对葡萄灰霉病ꎬ

Ｂ􀆰 ｖｅｌｅｚｅｎｓｉｓ ＮＨ￣１３￣５ 产生伊枯草菌素 Ａ(ｉｔｕｒｉｎ Ａ)和丰原素 Ａ( ｆｅｎｇｙｃｉｎ Ａ)同系物ꎬ这些脂肽可破坏灰葡萄孢

细胞膜ꎬ引起膜通透性增加、细胞内容物泄漏及活性氧异常积累[２７]ꎮ Ｂ􀆰 ｓｕｂｔｉｌｉｓ Ｋ１ 的非挥发性培养产物同

样能抑制 Ｂ􀆰 ｃｉｎｅｒｅａꎬ但主要活性组分尚未完全明确[２６]ꎮ 针对葡萄炭疽病ꎬＢ􀆰 ａｍｙｌｏｌｉｑｕｅｆａｃｉｅｎｓ ＬＪＢＡ０１ 和

Ｂ􀆰 ｖｅｌｅｚｅｎｓｉｓ ＬＪＢＶ０４７ 的发酵代谢物可降低 Ｃ􀆰 ｖｉｎｉｆｅｒｕｍ 和 Ｃ􀆰 ｇｌｏｅｏｓｐｏｒｉｏｉｄｅｓ 引起的果实病害[４３]ꎮ 针对葡萄

白腐病ꎬ甲基营养型芽胞杆菌 Ｂ􀆰 ｍｅｔｈｙｌｏｔｒｏｐｈｉｃｕｓ ＧＳＢＭ０５ 无菌发酵液可直接抑制 Ｃ􀆰 ｄｉｐｌｏｄｉｅｌｌａ 菌丝生长和

孢子萌发[４６]ꎮ 此外ꎬ贝莱斯芽胞杆菌(Ｂ􀆰 ｖｅｌｅｚｅｎｓｉｓ)ＧＳＢＺ０９、皮氏类芽胞杆菌(Ｐ􀆰 ｐｅｏｒｉａｅ)ＺＢＳＦ１６ 和唐菖蒲

伯克霍尔德菌(Ｂ􀆰 ｇｌａｄｉｏｌｉ)ＺＢＳＦ ＢＨ０７ 也被报道具有抗菌次生代谢物合成潜力ꎬ并对白腐病菌表现出抑制

活性ꎬ但其主效抗菌成分及其对白腐病活体防效的实际贡献仍需进一步分离鉴定和功能验证[４７－４８ꎬ５０]ꎮ
挥发性有机物是另一类重要的抗菌物质ꎬ可在生防菌与病原菌无需直接接触的条件下发挥抑菌作用ꎮ

与非挥发性抗菌代谢物相比ꎬ葡萄果实病害生防菌挥发性有机物的研究更多停留在抑菌活性评价层面ꎬ其
主效成分和开放环境中的有效浓度仍有待明确ꎮ 针对葡萄灰霉病ꎬＰ􀆰 ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｓ ＺＸ 产生的挥发物可抑制

Ｂ􀆰 ｃｉｎｅｒｅａ 菌丝生长和孢子萌发ꎬ并造成细胞膜损伤和能量代谢紊乱[３０－３１]ꎮ Ｂ􀆰 ｓｕｂｔｉｌｉｓ Ｋ１、Ｍ􀆰 ｐｕｌｃｈｅｒｒｉｍａ 不

同菌株和橘绿木霉 Ｔ􀆰 ｃｉｔｒｉｎｏｖｉｒｉｄｅ ＧＵＩ１２ 也表现出挥发性抑菌活性ꎬ但其主效成分和开放环境中的有效浓

度仍不清楚[２６ꎬ３７－３８]ꎮ 在葡萄炭疽病研究中ꎬＢ􀆰 ａｍｙｌｏｌｉｑｕｅｆａｃｉｅｎｓ ＬＪＢＡ０１ 和 Ｂ􀆰 ｖｅｌｅｚｅｎｓｉｓ ＬＪＢＶ０４７ 产生的挥

发物可抑制 Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍꎬ其中 ２－壬酮和 ２－癸醇被确定为具有活性的候选成分[４３]ꎮ
３.３　 诱导葡萄抗病性

有益微生物可通过激活葡萄防御反应ꎬ提高果实、叶片或整株对病原侵染的响应速度和强度ꎮ 该过程

常表现为苯丙烷代谢增强、防御相关酶和病程相关蛋白表达上调ꎬ以及活性氧产生与清除的重新平衡ꎮ 针

对葡萄灰霉病ꎬＢ􀆰 ｓｕｂｔｉｌｉｓ Ｋ１ 可提高葡萄 ＰＡＬ、ＰＰＯ 和 ＰＯＤ 活性ꎬＬ􀆰 ｐｌａｎｔａｒｕｍ ＣＭ￣３ 则增强 ＰＡＬ、ＰＯＤ、
ＰＰＯ、ＣＡＴ 和 β－１ꎬ３－葡聚糖酶活性ꎬ并调节采后果实的活性氧稳态[２６ꎬ３２]ꎮ 葡萄炭疽病生防菌 Ｂ􀆰 ｃｅｒｅｕｓ
ＮＲＫＴ 可促进葡萄果皮芪合酶表达和白藜芦醇积累ꎬ从而降低炭疽病发病率[４０]ꎮ 针对葡萄白腐病ꎬ
Ｂ􀆰 ｖｅｌｅｚｅｎｓｉｓ ＧＳＢＺ０９ 可提高 ＳＯＤ、ＰＰＯ 和 ＰＡＬ 等防御酶活性ꎬＰ􀆰 ｖｉｃｉａｅ Ｇ１６６ 处理后葡萄组织中 Ｈ２Ｏ２ 和

ＭＤＡ 积累下降ꎬ并维持较高叶绿素含量和光合作用状态[４７ꎬ４９]ꎮ 对于酸腐病ꎬ当前尚缺 Ｃ􀆰 ｓａｋｅ ＣＰＡ￣１ 或其

他候选生防菌诱导葡萄伤口防御的直接证据ꎮ
３.４　 果实生态位中的多机制整合

营养与空间竞争、直接拮抗作用和诱导葡萄抗病性是葡萄果实病害生防微生物发挥作用的主要机制ꎬ
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但这些机制在果实环境中往往并非孤立发生ꎮ 已有研究表明ꎬ生防菌常同时具有多种功能ꎬ其实际防效受

菌株特性、靶标病原、寄主组织状态和环境条件共同影响[５７－５８]ꎮ 因此ꎬ评价葡萄果实病害生防机制时ꎬ不
能仅依据体外抑菌、胞外酶活性或防御酶活性等单一指标判断其作用方式ꎬ还应结合候选菌在花器、果面、
伤口或果实组织中的定殖能力、存活稳定性和活体防效进行综合分析ꎮ

葡萄果面、伤口和果实内部在营养供应、水分状态、表皮结构、本底微生物群落和病原侵染窗口等方面

存在差异ꎬ决定了同一生防菌在不同生态位中可能表现出不同的主导作用ꎮ 已有葡萄微生物组研究显示ꎬ
浆果表面微生物群落受果实发育、气候条件、品种和栽培方式等因素影响ꎬ果面、果汁和果实内部组织中的

微生物群落也仅部分重叠[５９－６１]ꎮ 因此ꎬ后续研究需要将生防菌定殖动态、病原数量变化、果实发育状态和

本底微生物群落变化结合起来ꎬ进一步解析不同防病机制在真实果实生态位中的相对贡献ꎮ 基于这一逻

辑ꎬ下一节将从果实微生物组角度讨论葡萄果实病害发生、核心菌群筛选和群落定向调控如何为生物防治

提供新的研究路径ꎮ

４　 果实相关微生物组视角下葡萄果实病害生物防治的新认识

传统葡萄果实病害研究多聚焦“病原菌－宿主－生防微生物”互作ꎬ但灰霉病、炭疽病等病害的发生和

显症常涉及花器、幼穗、果面、伤口、果实内部组织及采后环境等连续生态位ꎮ 这些生态位中定殖着细菌、
酵母和丝状真菌等多类微生物ꎬ其群落结构受宿主代谢物、表皮结构、环境条件和果实发育进程共同影响ꎮ
随着高通量扩增子测序、宏基因组、宏转录组和代谢组等技术的发展ꎬ研究者可从群落组成、功能潜力和代

谢活动等层面解析病害演替ꎬ并识别与病害抑制相关的潜在有益微生物及其生态功能[５９－６１]ꎮ 因此ꎬ生物

防治的目标不应局限于降低单一病原菌数量ꎬ还应关注病原侵染至病害显症阶段花果相关微生境中微生

物群落结构和功能的定向调控ꎬ以维持或恢复有利于病害抑制的微生态状态ꎮ
４.１　 病害发生过程中葡萄果实相关微生物组的重塑

葡萄果实病害的发生与果实相关生态位中微生物群落的组成及动态变化密切相关ꎮ 健康葡萄花器、
果面、伤口和果实内部并非无菌环境ꎬ而是携带潜在有益菌、腐生菌、机会型病原菌和低丰度致病类群等多

类微生物ꎮ 病害发生不一定始于某一外来病原的突然出现ꎬ也可能源于果皮损伤、营养泄漏、湿度升高或

成熟衰老等因素诱发的群落结构和代谢状态改变ꎮ 此时ꎬ少数功能类群快速扩增ꎬ并与病原侵染、组织软

化和腐败代谢形成正反馈ꎬ但病斑组织中相对丰度升高的微生物也可能是继发定殖者ꎬ不能仅凭丰度变化

判定其为病害发生的影响因子[５９－６０ꎬ６２－６４]ꎮ
酸腐病为认识果实相关微生物组重塑提供了较明确的例证ꎮ 健康果实表面本身即可检测到多种酵母

和醋酸细菌ꎬ病害发生过程中常伴随 Ａｃｅｔｏｂａｃｔｅｒ、Ｇｌｕｃｏｎｏｂａｃｔｅｒ、Ｋｏｍａｇａｔａｅｉｂａｃｔｅｒ 及发酵酵母等类群富集、
细菌多样性下降和群落优势度改变[２３ꎬ６４－６６]ꎮ 不同产区和气候条件下酸腐病相关微生物组合并不完全一

致ꎬ果蝇还可参与微生物传播和组织破坏ꎬ说明酸腐病更适合被理解为果实破损后由发酵、产酸和昆虫传

播功能群连续接替形成的生态过程ꎬ而非单一病原菌侵染导致的病害[２２ꎬ２４ꎬ６７]ꎮ
除酸腐病这类复合腐烂病外ꎬ同一病原在不同果实生态背景下也可能导致不同病害结果ꎮ 葡萄灰霉

病和贵腐均与灰葡萄孢(Ｂ􀆰 ｃｉｎｅｒｅａ)有关ꎬ但前者多在持续高湿条件下造成软腐、组织崩解和产量损失ꎬ后
者则在湿润侵染后伴随干燥通风形成果粒缓慢脱水和风味物质浓缩ꎮ 宏转录组研究显示ꎬ两种结果下

Ｂ􀆰 ｃｉｎｅｒｅａ 功能基因表达、伴生微生物活性以及葡萄宿主防御和代谢反应均存在差异[６８－７０]ꎮ 这说明葡萄果

实病害的发生结果不仅取决于病原存在与否ꎬ也受果实发育状态、环境湿度、伴生微生物和宿主代谢共同

影响ꎮ 相比之下ꎬ针对破坏性灰霉病自然发生过程中病原扩展、伴生微生物群落变化和果实响应的动态研

究仍不足ꎬ炭疽病和白腐病发生过程中果实相关微生物组变化的研究也相对有限ꎮ
４.２　 从关联网络到核心菌群和合成群落

果实相关微生物组研究可将生防资源挖掘由随机分离逐步转向基于生态功能的定向筛选ꎮ 健康花果

生态位中稳定存在的核心菌群、与病害严重度或病原丰度呈负相关的微生物类群ꎬ以及微生物互作网络中

的关键节点ꎬ均可作为潜在有益微生物的重要来源[７１－７６]ꎮ 与传统平板筛选相比ꎬ微生物组导向的资源挖

掘更强调候选菌能否适应花器、果面、伤口或采后果实等花果相关微生境ꎬ能否在本底群落中稳定建立ꎬ并
能否影响病原定殖、腐败功能群扩增或病害演替过程ꎮ

多组学融合有助于提高候选资源筛选的功能分辨率ꎮ 葡萄果实代谢组与微生物组联合分析结果显
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示ꎬ氨基酸、黄酮和蜡质成分等宿主代谢物与多个细菌和真菌类群相关ꎬ提示宿主营养状态和表皮化学特

征可能参与果实微生物群落筛选[７３]ꎮ 果实内生微生物网络研究识别出 Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ、Ｍａｓｓｉｌｉａ 和 Ｂａｃｉｌｌｕｓ
等潜在关键类群ꎬ并揭示其与挥发性代谢物之间的联系[７２]ꎮ 从叶际、果际到葡萄汁的追踪研究也表明ꎬ不
同生境具有可区分的微生物标志物ꎬ果皮完整性可能影响微生物向果汁的传递[７４]ꎮ 这些研究说明ꎬ果实

相关微生物群落并非随机组合ꎬ而是受宿主基因型、果实化学组成、生态位条件和环境因子共同筛选ꎮ
需要指出的是ꎬ微生物组关联分析只能提出候选类群和潜在功能假设ꎬ不能直接证明其具有生防作

用ꎮ 后续研究应结合可培养菌株分离、病原共接种、关键菌株去除与回补、合成群落重构和多地点田间验

证ꎬ明确核心菌群与病害抑制之间的因果关系ꎮ 在应用层面ꎬ可围绕具体病害、病原侵染关键时期和花果

相关微生境ꎬ按照功能互补原则构建简化合成群落ꎬ例如组合具有病原抑制能力的拮抗菌、能够稳定占据

果面或伤口的定殖菌ꎬ以及可调节寄主防御或维持群落稳定的辅助菌ꎮ 该思路有望将传统“单菌－单病

原”的生防模式拓展为面向病害生态网络的精准干预ꎬ但其稳定性、安全性和田间适用性仍需系统评价ꎮ

５　 防控葡萄主要果实病害的生防产品开发与应用

前述研究已筛选出多类具有防病潜力的细菌、酵母和丝状真菌ꎬ并从竞争、直接拮抗作用和诱导抗性

等方面阐明了其作用机制ꎮ 然而ꎬ候选菌株只有在完成安全评价、规模化发酵、剂型加工、质量控制、多地

田间药效和登记风险评价后ꎬ才能转化为可稳定使用的生防产品ꎮ 目前葡萄果实病害的产品开发高度集

中于灰霉病ꎬ炭疽病、白腐病和酸腐病的产品开发明显滞后ꎮ
５.１　 国外防控葡萄果实病害的生防产品及应用现状

本文进一步检索了英国健康与安全执行局(Ｈｅａｌｔｈ ａｎｄ Ｓａｆｅｔｙ ＥｘｅｃｕｔｉｖｅꎬＨＳＥ)、美国环境保护署

(Ｕｎｉｔｅｄ Ｓｔａｔｅｓ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｐｒｏｔｅｃｔｉｏｎ ＡｇｅｎｃｙꎬＥＰＡ)、加拿大有害生物管理局(Ｐｅｓｔ Ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ Ｒｅｇｕｌａｔｏｒｙ
ＡｇｅｎｃｙꎬＰＭＲＡ)、澳大利亚农药和兽药管理局(Ａｕｓｔｒａｌｉａｎ Ｐｅｓｔｉｃｉｄｅｓ ａｎｄ Ｖｅｔｅｒｉｎａｒｙ Ｍｅｄｉｃｉｎｅｓ Ａｕｔｈｏｒｉｔｙꎬ
ＡＰＶＭＡ)、欧盟委员会(Ｅｕｒｏｐｅａｎ Ｃｏｍｍｉｓｓｉｏｎ)和德国联邦消费者保护与食品安全局( Ｆｅｄｅｒａｌ Ｏｆｆｉｃｅ ｏｆ
Ｃｏｎｓｕｍｅｒ Ｐｒｏｔｅｃｔｉｏｎ ａｎｄ Ｆｏｏｄ ＳａｆｅｔｙꎬＢＶＬ)官方数据库ꎬ显示国外登记用于葡萄果实病害的活体微生物产

品以芽胞杆菌和酵母样真菌为主(表 ３)ꎮ 其中ꎬ灰霉病的产品和菌株类型最为丰富ꎬ含 Ｂａｃｉｌｌｕｓ ＱＳＴ ７１３、
ＦＺＢ２４、ＭＢＩ ６００、Ｄ７４７ 和 ＱＳＴ ２８０８ 等菌株的产品已在多个国家获得葡萄用途授权ꎬＡ􀆰 ｐｕｌｌｕｌａｎｓ ＤＳＭ １４９４０
和 ＤＳＭ １４９４１ 组成的 Ｂｏｔｅｃｔｏｒ®也进行了跨国登记ꎮ 这些产品主要依靠果穗表面定殖、营养与空间竞争及

抗菌代谢物发挥作用ꎬ标签普遍强调在病原侵染前或发病初期施用预防ꎬ并保证果穗充分覆盖ꎮ
从登记靶标看ꎬ国外微生物产品的应用仍以葡萄灰霉病为主ꎮ 炭疽病方面ꎬ美国 Ｆｕｎｇｉｓｅｉ / ＡＶＩＶ 和

ＢＡＣＩＸ 均以 Ｂ􀆰 ｓｕｂｔｉｌｉｓ ＩＡＢ / ＢＳ０３ 为有效成分ꎬ标签明确包括由 Ｃ􀆰 ｇｌｏｅｏｓｐｏｒｉｏｉｄｅｓ 引起的葡萄炭疽病[７７－７８]ꎮ
同一菌株形成不同终端产品ꎬ说明其已完成从菌株筛选、制剂加工到登记应用的连续开发ꎬ但跨产区稳定

性和对不同 Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ 种的适用范围仍需结合区域试验评价ꎮ
５.２　 国内防控葡萄果实病害的生防产品及应用现状

我国农业农村部农药登记情况显示ꎬ我国登记用于葡萄灰霉病的活体微生物产品共涉及 ６ 个登记证

(ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.ｉｃａｍａ. ｏｒｇ. ｃｎ / ｚｗｂ / ｄａｔａＣｅｎｔｅｒ? ｈａｓｈ ＝ ｒｅｇ￣ｉｎｆｏ)ꎬ主要包括木霉菌和解淀粉芽胞杆菌(表 ４)ꎮ
解淀粉芽胞杆菌 ＫＮ￣５２７ 和 ＱＳＴ７１３ 为高活菌量悬浮剂ꎬ木霉菌产品则以可湿性粉剂和水分散粒剂为主ꎬ
表明我国葡萄灰霉病微生物产品已形成细菌液体制剂与丝状真菌固体制剂并存的产品结构ꎮ 目前尚无炭

疽病、白腐病和酸腐病生防微生物产品的登记ꎮ
５.３　 葡萄果实病害生防产品开发与应用中的问题及建议

从各国官方登记产品情况看ꎬ葡萄果实病害生防产品开发仍处于相对有限的阶段ꎬ主要表现为登记产

品数量较少、病害覆盖不均衡、有效成分类型相对集中以及剂型较单一(表 ３ 和表 ４)ꎮ 现有产品主要集中

于葡萄灰霉病ꎬ针对炭疽病、白腐病和酸腐病的登记生防产品较少ꎻ有效成分以芽胞杆菌、木霉菌和酵母样

真菌等少数类群为主ꎻ剂型多为可湿性粉剂、悬浮剂、水分散粒剂等常规剂型ꎬ适应葡萄花果复杂微环境的

专用剂型仍较有限ꎮ 与大量生防菌分离筛选和作用机制研究相比ꎬ真正进入登记和生产应用阶段的产品

数量较少(表 １—表 ４)ꎬ说明葡萄果实病害生防资源向产品转化仍存在较大提升空间ꎮ
造成这种“研究资源较多、登记产品较少”的现象ꎬ可能与葡萄果实病害发生过程复杂、田间应用场景

差异大、剂型适配和持效技术要求高、配套施用技术及登记支撑数据不足等因素有关ꎮ 灰霉病、炭疽病、白
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腐病和酸腐病分别涉及花期侵染、潜伏侵染、伤口侵染、高湿环境、降雨飞溅、裂果、果蝇传播和复合微生物

腐败等过程[１７ꎬ２０－２３]ꎬ其田间防效容易受到果穗结构、气候条件和栽培管理方式影响ꎮ 因此ꎬ葡萄果实病害

生防产品开发不应仅停留在菌株活性评价层面ꎬ还应围绕适用病害、剂型适配、田间施用技术和综合治理

配套系统推进[５７－５８]ꎮ
表 ３　 国外登记用于葡萄果实病害的代表性微生物生防产品

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｖｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｃｏｎｔｒｏｌ ｐｒｏｄｕｃｔｓ ｒｅｇｉｓｔｅｒｅｄ ａｂｒｏａｄ ｆｏｒ ｇｒａｐｅ ｆｒｕｉｔ ｄｉｓｅａｓｅｓ

靶标病害
Ｔａｒｇｅｔ ｄｉｓｅａｓｅ

微生物类别
Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃａｔｅｇｏｒｙ

代表产品及登记号
Ｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｖｅ ｐｒｏｄｕｃｔ ａｎｄ ｒｅｇｉｓｔｒａｔｉｏｎ ｎｏ.

有效成分 / 菌株
Ａｃｔｉｖｅ ｉｎｇｒｅｄｉｅｎｔ / ｓｔｒａｉｎ

国家 / 地区
Ｃｏｕｎｔｒｙ / ｒｅｇｉｏｎ

灰霉病 细菌
Ｓｅｒｅｎａｄｅ 系列ꎻＥＰＡ ２６４￣１１５２、Ｒｅｇ.２８５４９ / ２８６２６ /
２８６２７、ＡＰＶＭＡ ８２２４２、ＢＶＬ ００７９１８￣００

Ｂ􀆰 ｓｕｂｔｉｌｉｓ / Ｂ􀆰 ａｍｙｌｏｌｉｑｕｅｆａｃｉｅｎｓ
ＱＳＴ ７１３

美国、加拿大、澳大
利亚、德国

灰霉病 细菌
ＴａｅｇｒｏꎻＭＡＰＰ １９２０４、ＥＰＡ ７０１２７￣５、Ｒｅｇ. ３１８６５ /
３５２１１　 Ｂ􀆰 ａｍｙｌｏｌｉｑｕｅｆａｃｉｅｎｓ ＦＺＢ２４ 英国、美国、加拿大

灰霉病 细菌 ＳｅｒｉｆｅｌꎻＲｅｇ.３００５４ / ３３３５１、ＡＰＶＭＡ ８２６００ Ｂ􀆰 ａｍｙｌｏｌｉｑｕｅｆａｃｉｅｎｓ ＭＢＩ ６００ 加拿大、澳大利亚

灰霉病 细菌 Ｄｏｕｂｌｅ Ｎｉｃｋｅｌ ＬＣ / ５５ꎻＲｅｇ.３１８８７ / ３１８８８ Ｂ􀆰 ａｍｙｌｏｌｉｑｕｅｆａｃｉｅｎｓ Ｄ７４７ 加拿大

灰霉病 细菌 Ｓｏｎａｔａ ＡＳＯꎻＥＰＡ ２６４￣１１５３ Ｂ􀆰 ｐｕｍｉｌｕｓ ＱＳＴ ２８０８ 美国

灰霉病 酵母样真菌
ＢｏｔｅｃｔｏｒꎻＭＡＰＰ ２００００、ＥＰＡ ８６１７４￣３、Ｒｅｇ.３１２４８、
ＡＰＶＭＡ ８２４９５、ＢＶＬ ００７４１７￣００

Ａ􀆰 ｐｕｌｌｕｌａｎｓ ＤＳＭ １４９４０＋ＤＳＭ
１４９４１　

英国、 美 国、 加 拿
大、澳大利亚、德国

灰霉病 / 炭疽病 细菌 Ｆｕｎｇｉｓｅｉ / ＡＶＩＶ、ＢＡＣＩＸꎻＥＰＡ ９１４７３￣１、９３５０５￣１ Ｂ􀆰 ｓｕｂｔｉｌｉｓ ＩＡＢ / ＢＳ０３ 美国

　 　 注:资料根据英国 ＨＳＥ、美国 ＥＰＡ、加拿大 ＰＭＲＡ、澳大利亚 ＡＰＶＭＡ、欧盟委员会和德国 ＢＶＬ 官方数据库及产品标签整理ꎮ
Ｎｏｔｅ:Ｄａｔａ ｗｅｒｅ ｃｏｍｐｉｌｅｄ ｆｒｏｍ ｏｆｆｉｃｉａｌ ｄａｔａｂａｓｅｓ ａｎｄ ｌａｂｅｌｓ ｏｆ ＨＳＥꎬＵＳＥＰＡꎬＰＭＲＡꎬＡＰＶＭＡꎬｔｈｅ Ｅｕｒｏｐｅａｎ Ｃｏｍｍｉｓｓｉｏｎꎬａｎｄ ＢＶＬ.

表 ４　 我国登记用于葡萄果实病害的代表性微生物生防产品

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｖｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｃｏｎｔｒｏｌ ｐｒｏｄｕｃｔｓ ｒｅｇｉｓｔｅｒｅｄ ｉｎ Ｃｈｉｎａ ｆｏｒ ｇｒａｐｅ ｆｒｕｉｔ ｄｉｓｅａｓｅｓ

靶标病害
Ｔａｒｇｅｔ ｄｉｓｅａｓｅ

微生物类别
Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃａｔｅｇｏｒｙ

登记证号
Ｒｅｇｉｓｔｒａｔｉｏｎ ｎｏ.

有效成分 / 菌株
Ａｃｔｉｖｅ ｉｎｇｒｅｄｉｅｎｔ / ｓｔｒａｉｎ

剂型及含量
Ｆｏｒｍｕｌａｔｉｏｎ ａｎｄ ｃｏｎｔｅｎｔ

灰霉病 细菌 ＰＤ２０２４０５０１ 解淀粉芽胞杆菌
Ｂ􀆰 ａｍｙｌｏｌｉｑｕｅｆａｃｉｅｎｓ ＫＮ￣５２７ 悬浮剂(１００ 亿 ＣＦＵ􀅰ｍＬ－１)

灰霉病 细菌 ＰＤ２０２１１３６４ 解淀粉芽胞杆菌
Ｂ􀆰 ａｍｙｌｏｌｉｑｕｅｆａｃｉｅｎｓ ＱＳＴ７１３ 悬浮剂(１０ 亿 ＣＦＵ􀅰ｇ－１)

灰霉病 丝状真菌 ＰＤ２０２１２９３２ 哈茨木霉菌
Ｔ􀆰 ｈａｒｚｉａｎｕｍ ＬＴＲ￣２ 可湿性粉剂(２ 亿孢子􀅰ｇ－１)

灰霉病 丝状真菌 ＰＤ２０１５０６９４ 哈茨木霉菌
Ｔ􀆰 ｈａｒｚｉａｎｕｍ 水分散粒剂(１ 亿 ＣＦＵ􀅰ｇ－１)

灰霉病 丝状真菌 ＰＤ２０１６０７５２ 木霉菌
Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ ｓｐｐ. 可湿性粉剂(２ 亿孢子􀅰ｇ－１)

灰霉病 丝状真菌 ＰＤ２０１０１５７３ 木霉菌
Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ ｓｐｐ. 水分散粒剂(１ 亿孢子􀅰ｇ－１)

　 　 注:资料根据农业农村部农药登记数据库及登记变更信息整理ꎮ
Ｎｏｔｅ:Ｄａｔａ ｗｅｒｅ ｃｏｍｐｉｌｅｄ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｐｅｓｔｉｃｉｄｅ ｒｅｇｉｓｔｒａｔｉｏｎ ｄａｔａｂａｓｅ ａｎｄ ｒｅｇｉｓｔｒａｔｉｏｎ ａｍｅｎｄｍｅｎｔｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｍｉｎｉｓｔｒｙ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅ ａｎｄ Ｒｕｒａｌ Ａｆｆａｉｒｓ.

１)扩大适用病害和应用场景ꎬ完善产品应用与微生态评价体系ꎮ 葡萄果实病害生防产品的评价应从

单一防效指标扩展到适用病害、应用场景、防效稳定性和微生态影响等综合指标ꎮ 葡萄灰霉病已有一定产

品基础ꎬ后续应评价其在不同产区、栽培模式、果穗结构和病害压力下的应用稳定性ꎻ炭疽病产品应面向花

期和幼果期潜伏侵染阶段开展预防性评价ꎬ并覆盖当地优势 Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ 种ꎻ白腐病产品应结合高温高

湿、降雨飞溅、裂果和伤口侵染等条件建立评价体系ꎻ酸腐病产品则应考虑受伤果实、产乙醇酵母、醋酸细

菌和果蝇等因素共同参与的复合病害特点ꎮ 同时ꎬ产品评价还应关注生防微生物在花器、果面、伤口和采

后果实等微生境中的定殖稳定性ꎬ以及其对病害相关微生物群落演替的影响ꎮ
２)加强适应葡萄果穗环境的剂型开发ꎬ完善产品质量控制ꎮ 葡萄果穗结构紧密ꎬ果面蜡质、降雨冲刷、

强光高温和设施内高湿郁闭等因素均会影响生防微生物定殖和持效ꎬ因此产品开发需重视适应果穗环境

的剂型设计ꎮ 芽胞杆菌制剂可发挥芽胞耐贮藏和环境适应性较强的优势ꎬ通过展着剂、黏着剂或抗雨水冲

刷助剂提高果面附着ꎻ酵母和酵母样真菌制剂应重点改善干燥损伤、复水活性和果面定殖稳定性ꎻ丝状真

菌制剂则需关注孢子活力、分散性和田间复萌能力ꎮ 在产品化过程中ꎬ还应建立与剂型和应用场景相匹配

的质量控制指标ꎬ除活菌数或孢子数外ꎬ进一步关注菌株纯度、杂菌限量、贮藏稳定性、悬浮或润湿性能、药
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剂相容性和批次一致性等ꎮ
３)优化配套施用技术ꎬ强化田间应用验证ꎮ 微生物生防产品的防效不仅取决于菌株活性和剂型性能ꎬ

还与具体施用方案密切相关ꎮ 灰霉病产品可围绕花期、封穗前、转色期和采前等病害易发阶段建立连续保

护方案ꎻ炭疽病产品应重视花期和幼果期潜伏侵染建立前的预防性施用ꎻ白腐病产品需结合雨前保护、雨
后补防、裂果和伤口管理等措施ꎻ酸腐病产品则应与防裂果、果蝇治理、改善果穗通风和及时清除病果等措

施配套ꎮ 后续应通过多地点、多年份和不同栽培模式下的田间试验ꎬ明确施用时期、施用部位、用量、间隔

期ꎬ以及与低风险化学药剂轮换、混配或间隔施用的技术方案ꎮ
４)明确生防产品在综合病害治理中的功能定位ꎮ 葡萄果实病害生防产品不宜被简单视为化学杀菌剂

的单次替代品ꎬ而应作为综合病害治理体系的重要组成部分ꎮ 露地葡萄应将生防菌剂与清园、病残体处

理、合理负载、果穗整形、架面通风、避雨排水和低风险药剂轮换结合ꎻ设施或避雨栽培应重点控制棚内高

湿郁闭环境ꎻ采后病害防控则应与适期采收、轻采轻放、预冷、分级和低温贮运配套ꎮ 未来产品应用目标应

从“替代一次化学用药”转向“降低病原初侵染、延缓病害扩展、减少化学药剂使用频次并维持花果相关微

生境稳定”的综合功能ꎮ

６　 总结与展望

葡萄果实病害生物防治已由早期以拮抗菌筛选和体外抑菌评价为主ꎬ逐步发展到作用机制解析、果实

相关微生物组研究以及生防产品开发与田间应用阶段ꎬ但不同病害之间的研究基础和转化程度仍不均衡ꎮ
葡萄灰霉病生防资源较丰富ꎬ机制研究和产品基础相对较好ꎻ炭疽病和白腐病已有若干候选菌株ꎬ但田间

验证和产品化推进仍需加强ꎻ酸腐病受复合病因和评价体系不统一限制ꎬ相关研究和产品开发仍较薄弱ꎮ
现有研究表明ꎬ候选菌株的体外拮抗活性与田间防效之间并不存在简单对应关系ꎬ其实际防病效果还

受到菌源生境、作用部位、存活与定殖能力、环境适应性及病害发生阶段等因素影响ꎮ 因此ꎬ未来资源评价

应更加重视菌株与花器、果面、伤口和果实内部等微生境的匹配ꎬ并建立涵盖室内活性测定、离体组织验

证、盆栽或半田间试验及自然田间评价的系统评价体系ꎮ 病原种群多样性也应纳入评价过程ꎬ尤其是炭疽

病需覆盖当地优势 Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ 种和不同致病力菌株ꎬ白腐病应结合降雨、裂果和伤口条件ꎬ酸腐病则需

采用能够反映复合病因的评价体系ꎮ 随着多维数据的积累ꎬ还可探索利用机器学习等方法整合菌株基因

组、代谢特征、定殖能力、环境适应性和田间防效等信息ꎬ提高候选资源评价的效率和准确性ꎮ
作用机制研究仍需进一步加强因果验证ꎮ 目前ꎬ防御酶活性升高、挥发性物质检出或基因组中存在抗

菌物质合成基因簇等结果ꎬ多数只能说明潜在作用途径ꎬ尚不足以确定其对防效的实际贡献ꎮ 今后应结合

活性物质分离与定量、功能基因敲除、外源补充、原位成像及生防微生物和病原菌的时空定殖分析ꎬ明确不

同机制在活体条件下的作用及其相对贡献ꎮ 同时ꎬ果实相关微生物组研究表明ꎬ葡萄果实病害的发生常伴

随微生物群落结构和功能变化ꎬ单一病原菌数量变化并不能完全解释病害进程ꎮ 未来应在关联分析基础

上ꎬ通过可培养菌株分离、关键成员去除与回补、群落重构和简化合成群落等试验ꎬ验证核心微生物与病害

抑制之间的因果关系ꎬ为精准生防资源挖掘提供依据ꎮ
在应用层面ꎬ葡萄果实病害生物防治不宜局限于以单一微生物产品替代化学杀菌剂ꎬ而应根据病害发

生规律、产区气候和栽培方式ꎬ优化剂型、施用时期及配套管理措施ꎬ并将生防产品纳入综合病害治理体

系ꎮ 总体而言ꎬ未来研究应更加重视生防资源的生态适配性、作用机制的因果验证以及微生物群落功能的

解析ꎬ推动葡萄果实病害生物防治由单一菌株直接拮抗逐步拓展至基于花果相关微生境的精准微生态调

控ꎬ从而提高生防技术的稳定性和实际应用价值ꎮ
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ｃｏｎｔｒｏｌ ａｇｅｎｔ ｆｏｒ ｆｕｎｇａｌ ｄｉｓｅａｓｅｓ[Ｊ] . Ｐｌａｎｔｓꎬ２０２１ꎬ１０(９):１８１５.

[４２] Ｒｕｓｓｉ ＡꎬＧｒａｎａｄａ Ｃ ＥꎬＳｃｈｗａｍｂａｃｈ Ｊ. Ｓｕｐｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ ｓｐｐ. ｏｎ ｇｒａｐｅ ｂｅｒｒｉｅｓꎬｖｉｎｅ ｌｅａｖｅｓꎬａｎｄ ｐｌａｎｔｓ ｕｓｉｎｇ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｖｅｌｅｚｅｎｓｉｓ Ｓ２６
ｅｎｄｏｓｐｏｒｅｓ[Ｊ] . Ｓｃｉｅｎｔｉａ Ｈｏｒｔｉｃｕｌｔｕｒａｅꎬ２０２４ꎬ３２６:１１２６９６.

[４３] Ｄｕ Ｘ ＱꎬＹａｎｇ Ｙ ＬꎬＬｕ Ｊ. Ｓｃｒｅｅｎｉｎｇ ａｎｄ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｂｉｏｃｏｎｔｒｏｌ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｔｒａｉｎｓ ａｇａｉｎｓｔ Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ ｃａｕｓｉｎｇ ｇｒａｐｅ ｒｉｐｅ ｒｏｔ [ Ｊ] .
Ｈｏｒｔｉｃｕｌｔｕｒａｅꎬ２０２５ꎬ１１(７):８０２.

[４４] Ｈｏｌｋａｒ Ｓ ＫꎬＢｈａｎｂｈａｎｅ Ｖ ＣꎬＧｈｏｔｇａｌｋａｒ Ｐ Ｓꎬｅｔ ａｌ. Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ａｎｄ ｂｉｏｅｆｆｉｃａｃｙ ｏｆ ｇｒａｐｅｖｉｎｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｅｎｄｏｐｈｙｔｅｓ ａｇａｉｎｓｔ Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ
ｇｌｏｅｏｓｐｏｒｉｏｉｄｅｓ ｃａｕｓｉｎｇ ａｎｔｈｒａｃｎｏｓｅ ｄｉｓｅａｓｅ[Ｊ] . Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙꎬ２０２４ꎬ１５:１５０２７８８.

[４５] Ｌｉｕ Ｚ ＬꎬＤｕ ＳꎬＲｅｎ Ｙꎬｅｔ ａｌ. Ｂｉｏｃｏｎｔｒｏｌ ａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ｋｉｌｌｅｒ ｙｅａｓｔｓ (Ｓａｃｃｈａｒｏｍｙｃｅｓ ｃｅｒｅｖｉｓｉａｅ) ｉｓｏｌａｔｅｄ ｆｒｏｍ ｗｉｎｅ ａｇａｉｎｓｔ Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ ｇｌｏｅｏｓｐｏｒｉｏｉｄｅｓ
ｏｎ ｇｒａｐｅ[Ｊ] . Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｂａｓｉｃ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙꎬ２０１８ꎬ５８(１):６０－６７.

[４６] 尹向田ꎬ苏玲ꎬ吴新颖ꎬ等. 芽孢杆菌 ＧＳＢＭ０５ 对葡萄白腐病菌的抑菌活性及其鉴定[Ｊ] . 中国农学通报ꎬ２０１８ꎬ３４(１):１３４－１４１.
Ｙｉｎ Ｘ ＴꎬＳｕ ＬꎬＷｕ Ｘ Ｙꎬｅｔ ａｌ. Ａｎｔｉｆｕｎｇａｌ ａｃｔｉｖｉｔｙ ａｎｄ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ａｎｔａｇｏｎｉｓｔｉｃ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ＧＳＢＭ０５ ａｇａｉｎｓｔ ｇｒａｐｅ ｗｈｉｔｅ ｒｏｔ ｄｉｓｅａｓｅ[Ｊ] . Ｃｈｉｎｅｓｅ
Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ Ｂｕｌｌｅｔｉｎꎬ２０１８ꎬ３４(１):１３４－１４１ ( ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｗｉｔｈ Ｅｎｇｌｉｓｈ ａｂｓｔｒａｃｔ) .

[４７] Ｙｉｎ Ｘ ＴꎬＬｉ Ｔ ＧꎬＪｉａｎｇ Ｘ Ｌꎬｅｔ ａｌ. Ｓｕｐｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ｇｒａｐｅ ｗｈｉｔｅ ｒｏｔ ｃａｕｓｅｄ ｂｙ Ｃｏｎｉｅｌｌａ ｖｉｔｉｓ ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｂｉｏｃｏｎｔｒｏｌ ａｇｅｎｔ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｖｅｌｅｚｅｎｓｉｓ
ＧＳＢＺ０９[Ｊ] . Ｐａｔｈｏｇｅｎｓꎬ２０２２ꎬ１１(２):２４８.

[４８] Ｙｕａｎ Ｌ ＦꎬＪｉａｎｇ ＨꎬＪｉａｎｇ Ｘ Ｌꎬｅｔ ａｌ. Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ ｇｅｎｏｍｉｃ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ａｎａｌｙｓｅｓ ｏｆ Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ｐｅｏｒｉａｅ ＺＢＳＦ１６ ｗｉｔｈ ｂｉｏｃｏｎｔｒｏｌ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ
ａｇａｉｎｓｔ ｇｒａｐｅｖｉｎｅ ｄｉｓｅａｓｅｓꎬ ｐｒｏｖｉｄｅ ｉｎｓｉｇｈｔｓ ｉｎｔｏ ｉｔｓ ｇｅｎｅｓ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｐｌａｎｔ ｇｒｏｗｔｈ￣ｐｒｏｍｏｔｉｎｇ ａｎｄ ｂｉｏｃｏｎｔｒｏｌ ｍｅｃｈａｎｉｓｍｓ [ Ｊ] . Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ
Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙꎬ２０２２ꎬ１３:９７５３４４.

[４９] Ｊｉｎｇ Ｘ ＳꎬＳｕ ＬꎬＹｉｎ Ｘ Ｔꎬｅｔ ａｌ. Ｇｅｎｏｍｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ ｖｉｃｉａｅ Ｇ１６６ ｃｏｎｆｅｒｒｉｎｇ ａｎｔｉｆｕｎｇａｌ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｉｎ ｇｒａｐｅｖｉｎｅ[ Ｊ] . Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｆｕｎｇｉꎬ
２０２４ꎬ１０(６):３９８.

[５０] Ｙｉｎ Ｘ ＴꎬＷａｎｇ Ｃ ＤꎬＹｕａｎ Ｌ Ｆꎬｅｔ ａｌ. Ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｇｅｎｏｍｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ａｎｄ ａｎｔｉｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｍｅｃｈａｎｉｓｍ ｏｆ Ｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａ ｇｌａｄｉｏｌｉ ＺＢＳＦ ＢＨ０７ ｒｅｖｅａｌ ｉｔｓ
ｄｕａｌ ｒｏｌｅ ｉｎ ｔｈｅ ｂｉｏｃｏｎｔｒｏｌ ｏｆ ｇｒａｐｅｖｉｎｅ ｄｉｓｅａｓｅｓ ａｎｄ ｇｒｏｗｔｈ ｐｒｏｍｏｔｉｏｎ ｉｎ ｇｒａｐｅｖｉｎｅｓ[Ｊ] . Ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓꎬ２０２５ꎬ１３(８):１７５６.

５４１１
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[５１] Ｃａｒｂó Ａꎬ Ｔｏｒｒｅｓ Ｒꎬ Ｕｓａｌｌ Ｊꎬ ｅｔ ａｌ. Ｎｏｖｅｌ ｆｉｌｍ￣ｆｏｒｍｉｎｇ ｆｏｒｍｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｔｈｅ ｂｉｏｃｏｎｔｒｏｌ ａｇｅｎｔ Ｃａｎｄｉｄａ ｓａｋｅ ＣＰＡ￣１: ｂｉｏｃｏｎｔｒｏｌ ｅｆｆｉｃａｃｙ ａｎｄ
ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ ａｔ ｆｉｅｌｄ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ ｉｎ ｏｒｇａｎｉｃ ｗｉｎｅ ｇｒａｐｅｓ[Ｊ] . Ｐｅｓｔ Ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ２０１９ꎬ７５(４):９５９－９６８.

[５２] Ｈｏｌｋａｒ Ｓ ＫꎬＧｈｏｔｇａｌｋａｒ Ｐ ＳꎬＬｏｄｈａ Ｔ Ｄꎬｅｔ ａｌ. Ｂｉｏｃｏｎｔｒｏｌ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇｉ ｏｒｉｇｉｎａｔｅｄ ｆｒｏｍ ｇｒａｐｅｖｉｎｅ ｌｅａｖｅｓ ｆｏｒ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｏｆ
ａｎｔｈｒａｃｎｏｓｅ ｄｉｓｅａｓｅ ｃａｕｓｅｄ ｂｙ Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ ｇｌｏｅｏｓｐｏｒｉｏｉｄｅｓ[Ｊ] . ３ Ｂｉｏｔｅｃｈꎬ２０２３ꎬ１３(７):２５８.

[５３] 何雪ꎬ蒋朝阳ꎬ张强强ꎬ等. ８ 株苦豆子内生真菌对葡萄炭疽菌的抑制作用及生防潜力评价[Ｊ] . 中外葡萄与葡萄酒ꎬ２０２４(３):１３－２１.
Ｈｅ ＸꎬＪｉａｎｇ Ｚ ＹꎬＺｈａｎｇ Ｑ Ｑꎬ ｅｔ ａｌ. Ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ ｏｆ ａｎｔｉｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｃｔｉｖｉｔｙ ａｎｄ ｂｉｏｃｏｎｔｒｏｌ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｏｆ ｅｉｇｈｔ ｓｔｒａｉｎｓ ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇｉ ｆｒｏｍ
Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ ｓｉａｍｅｎｓｅ[Ｊ] . Ｓｉｎｏ￣Ｏｖｅｒｓｅａｓ Ｇｒａｐｅｖｉｎｅ ＆ Ｗｉｎｅꎬ２０２４(３):１３－２１ ( ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｗｉｔｈ Ｅｎｇｌｉｓｈ ａｂｓｔｒａｃｔ) .

[５４] 段海明ꎬ余利ꎬ梁海申ꎬ等. 解淀粉芽孢杆菌 ｇｆｊ￣４ 发酵上清液和化学杀菌剂混配抑制葡萄白腐病菌的室内筛选[ Ｊ] . 西北农业学报ꎬ
２０１８ꎬ２７(８):１２１６－１２２４.
Ｄｕａｎ Ｈ ＭꎬＹｕ ＬꎬＬｉａｎｇ Ｈ Ｓꎬｅｔ ａｌ. Ｉｎｈｉｂｉｔｏｒｙ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｏｆ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ａｍｙｌｏｌｉｑｕｅｆａｃｉｅｎｓ ｇｆｊ￣４ ｆｅｒｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｓｕｐｅｒｎａｔａｎｔ ａｇａｉｎｓｔ Ｃｏｎｉｅｌｌａ ｄｉｐｌｏｄｉｅｌｌａ ａｎｄ
ｉｔｓ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｗｉｔｈ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｆｕｎｇｉｃｉｄｅｓ[Ｊ] . Ａｃｔａ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｅ Ｂｏｒｅａｌｉ￣Ｏｃｃｉｄｅｎｔａｌｉｓ Ｓｉｎｉｃａꎬ２０１８ꎬ２７(８):１２１６－１２２４ ( ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ) .

[５５] 王猛ꎬ吴含ꎬ段海明ꎬ等. 解淀粉芽胞杆菌 ＳＪ１６０６ 产脂肽粗提物协同代森锰锌对 ２ 种植物病菌的抑制效果[ Ｊ] . 安徽农业大学学报ꎬ
２０２４ꎬ５１(２):２２３－２２９.
Ｗａｎｇ ＭꎬＷｕ ＨꎬＤｕａｎ Ｈ Ｍꎬｅｔ ａｌ. Ｉｎｈｉｂｉｔｏｒｙ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｃｒｕｄｅ ｌｉｐｏｐｅｐｔｉｄｅ ｅｘｔｒａｃｔｓ ｆｒｏｍ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ａｍｙｌｏｌｉｑｕｅｆａｃｉｅｎｓ ＳＪ１６０６ ｃｏｍｂｉｎｅｄ ｗｉｔｈ ｍａｎｃｏｚｅｂ
ｏｎ ｔｗｏ ｐｌａｎｔ ｐａｔｈｏｇｅｎｓ[Ｊ] . Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ａｎｈｕｉ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ２０２４ꎬ５１(２):２２３－２２９ ( ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｗｉｔｈ Ｅｎｇｌｉｓｈ ａｂｓｔｒａｃｔ) .

[５６] 马光ꎬ苏长青ꎬ高小宽ꎬ等. 一株葡萄白腐病拮抗放线菌的筛选及鉴定[Ｊ] . 河北果树ꎬ２０２２(３):１９－２０.
Ｍａ ＧꎬＳｕ Ｃ ＱꎬＧａｏ Ｘ Ｋꎬｅｔ ａｌ. Ｓｃｒｅｅｎｉｎｇ ａｎｄ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ａｎ ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅ ａｎｔａｇｏｎｉｚｉｎｇ ｇｒａｐｅ ｗｈｉｔｅ ｒｏｔ[Ｊ] . Ｈｅｂｅｉ Ｆｒｕｉｔｓꎬ２０２２(３):１９－２０
( ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ) .

[５７] Ｋöｈｌ ＪꎬＫｏｌｎａａｒ ＲꎬＲａｖｅｎｓｂｅｒｇ Ｗ Ｊ. Ｍｏｄｅ ｏｆ ａｃｔｉｏｎ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｏｎｔｒｏｌ ａｇｅｎｔｓ ａｇａｉｎｓｔ ｐｌａｎｔ ｄｉｓｅａｓｅｓ:ｒｅｌｅｖａｎｃｅ ｂｅｙｏｎｄ ｅｆｆｉｃａｃｙ[ Ｊ] .
Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ Ｐｌａｎｔ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ２０１９ꎬ１０:８４５.

[５８] Ｃｏｌｌｉｎｇｅ Ｄ ＢꎬＪｅｎｓｅｎ Ｄ ＦꎬＲａｂｉｅｙ Ｍꎬｅｔ ａｌ. Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｏｎｔｒｏｌ ｏｆ ｐｌａｎｔ ｄｉｓｅａｓｅｓ:ｗｈａｔ ｈａｓ ｂｅｅｎ ａｃｈｉｅｖｅｄ ａｎｄ ｗｈａｔ ｉｓ ｔｈｅ ｄｉｒｅｃｔｉｏｎ? [ Ｊ] . Ｐｌａｎｔ
Ｐａｔｈｏｌｏｇｙꎬ２０２２ꎬ７１(５):１０２４－１０４７.

[５９] Ｗｅｉ Ｒ ＴꎬＣｈｅｎ ＮꎬＤｉｎｇ Ｙ Ｔꎬｅｔ ａｌ. Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｄｙｎａｍｉｃｓ ｏｆ ｅｐｉｄｅｒｍａｌ ｍｉｃｒｏｂｅｓ ｄｕｒｉｎｇ ｇｒａｐｅ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ｃａｂｅｒｎｅｔ ｓａｕｖｉｇｎｏｎ (Ｖｉｔｉｓ ｖｉｎｉｆｅｒａ
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完成人)、中华农业科技奖一等奖(第三完成人)、高等学校科学研究优秀成果奖(科学技术)一等奖等

科技奖励 ６ 项ꎻ获授权发明专利 １１ 项ꎬ其中 １ 项已实现成果转让ꎮ

王琦ꎬ中国农业大学领军教授ꎬ享受国务院政府特殊津贴专家ꎬ国家现代农业产业技术体系岗位科学

家ꎬ中国农大植物保护学院植物病理学系教授(二级)ꎬ博士生导师ꎮ 主要从事植物病理学、植物病害

生物防治、植物微生态学以及生物杀菌剂、微生态制剂和微生物肥料等方面研究和产品开发工作ꎮ 获

评农业农村部“神农领军英才”、中国科协“全国优秀科技工作者”、农业农村部“全国农业科研杰出人

才”、中国植物病理学会会士、内蒙古草原英才、山东省高层次人才、新疆天池英才特聘专家和三门峡

市荣誉市民等荣誉称号ꎮ 主持和参加了国家重点研发计划、国家自然科学基金、国家现代农业产业技

术体系岗位专家等项目(课题)３７ 项ꎬ其中主持“十三五”国家重点研发计划 “新型高效生物杀菌剂研

发”项目和“十四五”国家重点研发计划“果树病虫害演替规律与全程绿色防控技术体系集成示范”项
目ꎮ 获得 ２０ 项科技成果奖励ꎬ其中以第一完成人获国家科技进步奖二等奖、全国创新争先奖、农业农村部中华农业科技奖

一等奖、教育部科技进步奖一等奖、何梁何利基金科学与技术奖等 １０ 项ꎮ 授权专利 ４１ 件ꎻ发表论文 ２４５ 篇ꎬ其中 ８２ 篇 ＳＣＩ
论文ꎻ出版专著 １９ 部ꎬ其中主编 ６ 部ꎮ
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