
林业科学研究　２０１８，３１（１）：６０ ６５
ＦｏｒｅｓｔＲｅｓｅａｒｃｈ

　　ＤＯＩ：１０．１３２７５／ｊ．ｃｎｋｉ．ｌｙｋｘｙｊ．２０１８．０１．００７

松材线虫（Ｂｕｒｓａｐｈｅｌｅｎｃｈｕｓｘｙｌｏｐｈｉｌｕｓ）耐久型
幼虫（ＬＩＶ）携带的香茅醇假单胞杆菌
（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓｃｉｔｒｏｎｅｌｌｏｌｉｓ）分离与鉴定

来燕学１，杨忠岐２，张慧丽３，王小艺２，张彦龙２

（１．浙江省宁波市森林病虫防治检疫站，浙江 宁波　３１５０００；２．国家林业局森林保护学重点实验室，中国林业科学研究院森林生态环境

与保护研究所，北京　１０００９１；３．宁波出入境检验检疫局检验检疫技术中心，浙江 宁波　３１５０００）

收稿日期：２０１７１１０６
基金项目：国家自然科学基金重点项目（３１２３００１５）；国家公益性行业（林业）科研专项（２００９０４２５）；国家“９７３”计划（２０１２ＡＡ１０１５０３）
作者简介：来燕学，教授级高级工程师，Ｅｍａｉｌ：８７１６９３１２＠１６３．ｃｏｍ
 通讯作者：杨忠岐，教授，Ｅｍａｉｌ：ｙａｎｇｚｈｑｉ＠１２６．ｃｏｍ．

摘要：［目的］目前有关松材线虫与伴生细菌的关系及伴生细菌的病原作用是松树枯萎病研究的重点。为了揭示松

材线虫与伴生细菌之间存在的密切关系，作者对松材线虫ＬＩＶ幼虫携带的细菌进行了分离鉴定。［方法］根据培养
性状和１６ＳｒＤＮＡ序列同源性以及系统发育学等方面进行分析鉴定。［结果］确定ＬＩＶ幼虫携带的是香茅醇假单胞

杆菌（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓｃｉｔｒｏｎｅｌｌｏｌｉｓ），携带率为１００％；每条ＬＩＶ幼虫携带量在１．４×１０
５ ４．５×１０５。ＬＩＶ幼虫生活在松褐

天牛体内，是引起松材线虫病侵染流行的唯一虫态；新发现的香茅醇假单胞杆菌能分解纤维素及降解或合成萜烯和

酚类化合物。［结论］ＬＩＶ幼虫携带香茅醇假单胞杆菌的发现，揭示了松树、松褐天牛、松材线虫、细菌同为一体的紧
密关系，并为揭示松树枯萎病机制提供了一种新病原和重要的研究思路。
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第１期 来燕学，等：松材线虫（Ｂｕｒｓａｐｈｅｌｅｎｃｈｕｓｘｙｌｏｐｈｉｌｕｓ）耐久型幼虫（ＬＩＶ）携带的
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　　松树枯萎病的流行与危害已导致世界森林生态
系统产生了严重危机［１］。对松枯萎病的发生与流行

机制的研究仍在开展与不断的深入。自从日本报道

松材线虫（Ｂｕｒｓａｐｈｅｌｅｎｃｈｕｓｘｙｌｏｐｈｉｌｕｓ）能引起松树枯
萎后，松材线虫已被认为是松材线虫病的病原［２－３］，

我国把松树枯萎病称为松材线虫病。但是随着研究

的深入，发现单纯地仅以松材线虫为病原还不能解

释自然界复杂多样的松树枯死现象，可能是一种（或

一类）松材线虫的伴生菌参与了致死松树或产生毒

素导致松树枯萎［４－１１］。进入本世纪后，有关枯萎松

树内松材线虫的伴生细菌种类和病理作用及与松材

线虫的关系研究报道越来越多，拓展和深化了松树

枯萎病研究范围和层次［１２－１５］。但现在面临的问题

是，随着分离鉴定的细菌种类越来越多［１６－１８］，要确

定究竟是哪种细菌与松材线虫最为密切，哪种细菌

具有真正病原作用参与了松树枯死的过程等问题，

需要深入研究。荧光假单胞杆菌（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓｆｌｕｏ
ｒｅｓｃｅｎｓ）是众多枯死松树内细菌中鉴定到种研究最
多的菌种，但报道的只是在实验室得到的可引起黑

松（ＰｉｎｕｓｔｈｕｎｂｅｒｇｉｉＰａｒｌ．）苗木或细胞枯萎的一些结
果［１９－２２］，没有在林间进行调查来证实荧光假单胞杆

菌协同松材线虫促使了松树枯萎。而且荧光假单胞

杆菌是一种动物病原细菌，也是一种能抑制或拮抗

植物病原细菌的生物防治细菌［２３］。很少有动物病

原细菌也能同时成为植物病原细菌的，这是因为动

物病原细菌不能分泌产生纤维素酶，植物细胞的细

胞壁对动物病原细菌具有天然的免疫性。松材线虫

的耐久性幼虫（ＬＩＶ幼虫）是侵入松树的第一虫态，也
是离开松树的最终虫态［２４］。ＬＩＶ幼虫体上是否携带
细菌，带的是何种细菌十分值得研究。因为ＬＩＶ幼虫
如携带细菌，表明这种细菌与松材线虫的关系密切，

同时与松材线虫、松褐天牛一起参与了松树枯萎的

全过程。在ＬＩＶ侵入松树时，携带的细菌也直接进入
了松树；在ＬＩＶ离开松树时，这种细菌也被携带离开
松树，该种细菌最有可能就是引起松树枯萎的病原

细菌。按这个思路，作者开展了从松材线虫ＬＩＶ幼虫
体上分离鉴定细菌的研究，获得了香茅醇假单胞杆

菌（ＰｓｅｕｄｏｍｏｎａｓｃｉｔｒｏｎｅｌｌｏｌｉｓＳｅｕｂｅｒｔ），现将研究结果
报道如下。

１　材料与方法
１．１　ＬＩＶ幼虫分离

２０１２年９月上旬作者在宁波市余姚市和慈溪
市松材线虫病发生流行松林内锯取当年枯死的马尾

松（ＰｉｎｕｓｍａｓｓｏｎｉａｎａＬａｍｂ．）和黑松（Ｐ．ｔｈｕｎｂｅｒｇｉｉ
Ｐａｒｌ．）树干数段，置室内养虫笼内。２０１３年５月中
旬起随时捕获羽化出来的松褐天牛成虫，置实体显

微镜下解剖松褐天牛成虫，见到有线虫析出，用细针

挑出线虫到载玻片上，制成临时玻片，在显微镜下检

查确认为松材线虫的ＬＩＶ幼虫后，再仔细观察幼虫的
外部形态特征及携带微生物情况。

１．２　ＬＩＶ幼虫携带细菌的微量增殖
把野外采集的新鲜松针清洗晾干，用医用酒精

擦针叶表面消毒后，横向剪切成长 １２ｍｍ的松针
段，再用手术刀纵切松针成细丝备用；用镊子把备用

的松针丝移到载玻片中央，围成一个正方形后，中间

加入１滴蒸馏水；用细针把解剖所得的ＬＩＶ幼虫挑到
载玻片上，每片挑入ＬＩＶ幼虫５条，盖上盖玻片，制成
ＬＩＶ幼虫携带细菌的微量增殖玻片。制作这样的玻
片５片，然后置２８℃恒温箱保湿培养１２ｈ。之后，把
玻片置在显微镜下定性观察细菌生长情况。细菌数

量在４００Ｘ镜下定性计数，分５级：大量＋＋＋，表示
镜下细菌密集，似沙漠状；中量 ＋＋，表示镜下细菌
紧挨，均匀分布；少量 ＋，表示镜下细菌稀疏；偶见
＋／－，表示偶尔见有细菌；无－，表示镜下检测不到
细菌。

１．３　ＬＩＶ幼虫携带细菌的分离培养
用接种环蘸经过微量增殖的菌悬液，在 ＮＡ平

板上划线分离，经２８℃培养箱中培养３ｄ，挑取单菌
落纯化，得到的菌株为１４个（分别予以编号）。
１．４　ＬＩＶ幼虫携带细菌１６ＳｒＤＮＡ序列分析
１．４．１　 基因组 ＤＮＡ的提取 　 利用 ＴａＫａＲａ
ＭｉｎｉＢＥＳＴＢａｃｔｅｒｉａｌＧｅｎｏｍｉｃＤＮＡＥｘｔｒａｃｔｉｏｎＫｉｔ提取
细菌基因组ＤＮＡ。
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１．４．２　１６ＳｒＤＮＡＰＣＲ扩增　采用细菌１６ＳｒＤＮＡ
扩增的通用引物［２５－２６］。正向引物：５′ＡＧＡＧＴＴ
ＴＧＡＴＣＡＴＧＧＣＴＣＡＧ３′；反向引物：５′ＡＣＧＧＴＴ
ＡＣＣＴＴＧＴＴＡＣＧＡＣＴＴ３′，由南京金斯瑞生物技术
有限公司合成。ＰＣＲ反应体系（２５μＬ）：１０×ｂｕｆｆｅｒ
２μＬ，ｄＮＴＰ（１０ｍｍｏｌ·Ｌ－１）１μＬ，ＭｇＣｌ２（２５ｍｍｏｌ·
Ｌ－１）１．５μＬ，正向引物（１０μｍｏｌ·Ｌ－１）和反向引物
（１０μｍｏｌ·Ｌ－１）各 ２μＬ，ＴａｑＤＮＡ聚合酶（５Ｕ·
μＬ－１）０．２μＬ，ｄｄＨ２Ｏ１５．３μＬ，模板 ＤＮＡ１μＬ。
循环条件：９４℃预变性４ｍｉｎ，９４℃变性３０ｓ，５４℃退
火３０ｓ，７２℃延伸２ｍｉｎ，３０次循环；最后７２℃延伸７
ｍｉｎ。ＰＣＲ产物经 １％琼脂糖凝胶电泳检测后，在
－２０℃下保存备用。ＰＣＲ产物的纯化和测序由南京
金斯瑞生物技术有限公司完成。

１．５　数据分析
测序后的序列经校正后，与 ＥｚＴａｘｏｎｅｓｅｒｖｅｒ

（ｈｔｔｐ：／／ｅｚｔａｘｏｎｅ．ｅｚｂｉｏｃｌｏｕｄ．ｎｅｔ／）中 １６ＳｒＲＮＡ核
酸数据进行ＢＬＡＳＴ比对分析，比较测试菌株同现有
数据库中相应序列的相似程度。利用ＣｌｕｓｔａｌＸ１．８．
１进行序列比对，ＭＥＧＡ５．０３软件选用 Ｋｉｍｕｒａ２ｐａ
ｒａｍｅｔｅｒ距离模型进行 Ｎｅｉｇｈｂｏｒｊｏｉｎｉｎｇ分析生成系
统发育树，发育树用自展（Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ）分析法进行检
验，共循环１０００次。

２　结果
２．１　松材线虫ＬⅣ幼虫的形态

解剖镜检松褐天牛成虫３５头，其中１８头成虫
体内检到 ＬⅣ幼虫，占５．１４％。ＬⅣ幼虫少量分布在
松褐天牛成虫体表，气管内也能检到较多 ＬⅣ幼虫，
生殖器内ＬⅣ幼虫数量最多。本次分离细菌用的ＬⅣ
幼虫从松褐天牛雌虫生殖道内解剖得到（图１－ａ，
ｂ，ｃ）。ＬⅣ幼虫的形态特征为：头顶圆丘形，口针、食
道和食道球退化不明显（图４）；尾部带有尾尖突（图
１－ｅ）；体长Ｌ０．６ ０．７ｍｍ，体宽ａ０．０３０ ０．０３５
ｍｍ；虫体表面覆盖有厚厚的粘液，显得较胖，内部结
构不透明（图１－ｆ）；细菌携带率１００％；每条 ＬＩＶ携
带线虫量在１．４×１０５ ４．５×１０５。
２．２　ＬⅣ幼虫携带的细菌增殖

经玻片培养，细菌数量快速增长，１２ｈ后在
４００Ｘ显微镜下能见到像“沙漠似”的细菌群落（图１
－ｇ），也可见到ＬＩＶ幼虫在细菌群落中缓慢蠕动（图
１－ｈ）；在 １０００Ｘ下能见到杆形、长径 １．１ １．５
μｍ，短径０．４ ０．５μｍ细菌颗粒（图１－ｉ）。这种

细菌常２颗串在一起，做顺时针或逆时针旋转或向
前运动，这表明这种菌有鞭毛；也有单颗的，在镜下

振动和移动［２７］。根据形态特征和镜下运动方式，表

明这种细菌是一种假单胞杆菌（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓｓｐ．）。

ａ．松褐天牛雌性生殖器局部；ｂ．松褐天牛雌虫生殖器内壁活动的

ＬＩＶ线虫；ｃ．挑出的 ＬＩＶ线虫形态；ｄ．ＬＩＶ线虫头部；ｅ．ＬＩＶ线虫尾

部；ｆ．ＬＩＶ线虫表面透明状胶质物；ｇ．大量细菌析出；ｈ．线虫在细菌

群内蠕动；ｉ细菌状态（１０００Ｘ）

ａ．ＴｈｅｖａｇｉｎａｏｆｆｅｍａｌｅｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｖｅｓｙｓｔｅｍｏｆＭｏｎｏｃｈａｍｕｓａｌｔｅｒｎａｔｕｓ；

ｂ．ＴｈｅＬＩＶｉｎｖａｇｉｎａｏｆｆｅｍａｌｅｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｖｅｓｙｓｔｅｍ；ｃ．ＴｈｅＬＩＶｍｏｒ

ｐｈｏｌｏｇｙ；ｄ．ＴｈｅｈｅａｄｏｆＬＩＶ；ｅ．ＴａｉｌｐａｒｔｏｆＬＩＶ；ｆ．Ｔｈｅｔｒａｎｓｐａｒｅｎｔ

ｃｏｌｌｏｉｄｓｏｆＬＩＶｓｕｒｆａｃｅ；ｇ．Ａｌａｒｇｅｎｕｍｂｅｒｏｆｂａｃｔｅｒｉａ；ｈ．ＬＩＶｗｒｉｇｇｌｉｎｇ

ｉｎｂａｃｔｅｒｉａｇｒｏｕｐ；ｉ．Ｂａｃｔｅｒｉａｌｓｔａｔｅ（１０００Ｘ）

图１　松褐天牛雌性生殖器与耐久型

幼虫（ＬＩＶ）形态

Ｆｉｇ．１　ＦｅｍａｌｅｏｆＭｏｎｏｃｈａｍｕｓａｌｔｅｒｎａｔｕｓａｕｌｔａｎｄｍｏｒｐｇｏｌｏｇｙ

ｏｆＬＩＶｌａｒｖａｏｆＢｕｒｓａｐｈｅｌｅｎｃｕｓｘｙｌｏｐｈｉｌｕｓ

２．３　菌株形态及培养性状
假单胞杆菌菌株１４菌体直短杆状，大小０．４

０．５×１．１ １．５μｍ，革兰氏染色阴性，在 ＮＡ培养
基上菌落圆形，暗白色，边缘整齐，低凸起。

图２　假单胞杆菌菌株１４在ＮＡ培养基上的形态特征

Ｆｉｇ．２　ＴｈｅｆｏｒｍｏｆｔｈｅｂａｃｔｅｒｉａＮｏ．１４ｏｆ

ＰｓｅｕｄｏｍｏｎａｓｏｎｔｈｅｍｅｄｉｕｍＮＡ
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第１期 来燕学，等：松材线虫（Ｂｕｒｓａｐｈｅｌｅｎｃｈｕｓｘｙｌｏｐｈｉｌｕｓ）耐久型幼虫（ＬＩＶ）携带的
香茅醇假单胞杆菌（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓｃｉｔｒｏｎｅｌｌｏｌｉｓ）分离与鉴定

２．４　ＬⅣ幼虫携带细菌的１６ＳｒＤＮＡ序列分析
菌株１４的１６ＳｒＤＮＡ序列全长１４４８ｂｐ，将该

序列与ＥｚＴａｘｏｎｅ中相关数据进行相似性分析，菌株
１４和 ＰｓｅｕｄｏｍｏｎａｓｃｉｔｒｏｎｅｌｌｏｌｉｓＤＳＭ５０３３２（Ｚ７６６５９）
相似性达到９９％。并选取２７个菌株的１６ＳｒＤＮＡ序
列，通过ＭＥＧＡ５．０３软件选用Ｋｉｍｕｒａ２ｐａｒａｍｅｔｅｒ距

离模型进行 Ｎｅｉｇｈｂｏｒｊｏｉｎｉｎｇ分析生成系统发育树
（图３）。系统发育分析表明，在与菌株１４具有较高
同源性的假单胞菌属细菌中，其和 Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ
ｃｉｔｒｏｎｅｌｌｏｌｉｓＤＳＭ５０３３２（Ｚ７６６５９）处于同一分支，表明
菌株 １４与 Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓｃｉｔｒｏｎｅｌｌｏｌｉｓ的亲缘关系
最近。

Ｚ７６６５１（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓａｅｒｕｇｉｎｏｓａ）、Ｚ７６６５３（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓａｌｃａｌｉｇｅｎｅｓ）、ＡＢ０３０５８３（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓａｌｃａｌｉｐｈｉｌａ）、Ｘ９９５４０（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓａｎｇｕｉｌｌｉ

ｓｅｐｔｉｃａ）、ＡＹ６９１１８８（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓａｒｇｅｎｔｉｎｅｎｓｉｓ）、ＡＢ１８９４５２（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓａｚｏｔｉｆｉｇｅｎｓ）、Ｕ２６４１８（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓｂａｌｅａｒｉｃａ）、ＧＱ１６１９９１（Ｐｓｅｕｄｏ

ｍｏｎａｓｂａｕｚａｎｅｎｓｉｓ）、Ｚ７６６５９（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓｃｉｔｒｏｎｅｌｌｏｌｉｓ）、Ｕ０１９１６（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓｆｌａｖｅｓｃｅｎｓ）、ＡＦ３０２７９５（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓｉｎｄｉｃａ）、ＨＭ２４６１４３

（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓｎｉｔｒｉｔｉｒｅｄｕｃｅｎｓ）、ＡＭ１１４５３４（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓｐｅｌｉ）、Ｚ７６６６８（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓｒｅｓｉｎｏｖｏｒａｎｓ）、ＥＵ１４３３５２（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓｓａｂｕｌｉｎｉｇｒｉ）、

ＪＱ２７７４５３（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓｓａｇｉｔｔａｒｉａ）、ＡＹ７７０６９１（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓｓｅｇｅｔｉｓ）、ＦＪ４２２８１０（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓｓｅｌｅｎｉｉｐｒａｅｃｉｐｉｔａｎｓ）、Ｄ８４０２３（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓｓｔｒａ

ｍｉｎｅａ）、ＣＰ００２８８１（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓｓｔｕｔｚｅｒｉ）、ＡＪ３１１９８０（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓｔｈｅｒｍｏｔｏｌｅｒａｎｓ）、ＡＢ４５３７０１（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓｔｏｙｏｔｏｍｉｅｎｓｉｓ）、ＤＱ８６８７６７

（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓｔｕｏｍｕｅｒｅｎｓｉｓ）、ＡＢ１７６９５４（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓｘａｎｔｈｏｍａｒｉｎａ）、ＤＱ０８８６６４（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓｘｉａｍｅｎｅｎｓｉｓ）、ＥＵ２８６８０５（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓｘｉｎ

ｊｉａｎｇｅｎｓｉｓ）、ＪＮ４１１０９３（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓｚｅｓｈｕｉｉ）．

图３　假单胞杆菌菌株１４的１６ＳｒＤＮＡ系统发育树状图

Ｆｉｇ．３　Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｔｒｅｅｏｆ１６ＳｒＤＮＡｏｆｔｈｅｂａｃｔｅｒｉａＰｓｅｕｄｏｍｏｎａｓＮｏ．１４

３　讨论
松树枯萎病病死木内除能检到病原松材线虫

外，还能检到其它数量庞大的寄生虫和微生物群

落［２８］。这些微生物群落中，细菌的种类和病原性及

与松材线虫的关系是目前研究的重点和热
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点［４，８，１２－１３］。随着研究的深入，从枯死松木中分离

所得的细菌种类越来越多，由此衍生的与松材线虫

的关系也越来越复杂，如何理清这些错综复杂的关

系是目前摆在植物病理学者面前的难题。笔者从松

材线虫 ＬＩＶ幼虫上分离得到纯净单一的细菌———香
茅醇假单胞杆菌（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓｃｉｔｒｏｎｅｌｌｏｌｉｓ），为破解
这些复杂关系提供了新的思路。ＬＩＶ是松材线虫只
存在于松褐天牛成虫体内的一个最特殊的虫态，是

侵入松树和离开松树的唯一虫态［２９］。这个虫态携

带细菌，表明松树—细菌—线虫—松褐天牛，是一个

整体，构成一个完整的循环。在春夏季松褐天牛成

虫携带ＬＩＶ和细菌离开枯死松树，飞向健康松树补充
营养时，携带的 ＬＩＶ和细菌侵入松树，细菌和线虫在
健康松树内大量增殖，致死松树；次年春夏季待松褐

天牛化蛹羽化为成虫时，线虫又带着细菌在松褐天

牛体内集中，松褐天牛羽化出孔形成新的侵染循环。

从这点推测，这种细菌必须是纯净的、对昆虫和线虫

不具致病性；线虫、细菌、松褐天牛之间的关系是紧

密的、稳固的、长期进化所形成的。如果是多个细菌

种类就有可能存在对昆虫有致病性的细菌被 ＬＩＶ带
入昆虫体内，导致宿主昆虫感病，那么自然界就不可

能存在这个侵染循环系统。

４　结论
笔者从松材线虫 ＬＩＶ幼虫体上分离得到的细菌

是香茅醇假单胞杆菌，在有关松材线虫与细菌的文

献中尚未见报道。这个菌种很值得进一步深入研

究，因为它有可能是真正引起松树枯萎病的病原。

首先，香茅醇假单胞杆菌是从松林土壤分离得到的

细菌［３０］，所以很有可能该细菌来于松树林地的枯枝

落叶中，即与松树的关系密切；第二，该种细菌能产

出大量高效的纤维素降解酶［３１］，表明该菌能破解植

物细胞壁屏障。植物细胞壁由纤维素组成，能成为

树木病原的微生物必定能大量产生纤维素酶，溶解

细胞壁后，致病细菌才能从植物体内吸收营养生

长［３２］，松材线虫也能分泌纤维素酶，许多学者认为

松材线虫分泌的纤维素酶就是松树枯萎病致病物

质［３３－３５］。香茅醇假单胞杆菌与 ＬＩＶ幼虫共生，提示
促使松树枯萎的纤维素酶主要是该菌所产生的；第

三，该菌能氧化萜烯类化合物和降解多种有机烃链

的能力［３６－３９］，松树树脂道内充满了萜烯物质［４０］，是

松树分泌的免疫体液，该菌如进入树脂道氧化萜烯

类化合物和降解多种有机烃，可能会对松树的免疫

系统起到破坏作用；第四，该菌能合成多种有机化

合物［４１－４２］，提示进入松树后有可能合成对松树有毒

的物质造成松树枯萎；第五，该菌能分泌羧化酶，氧

化丙酮酸［３６］，丙酮酸是植物光合作用和呼吸作用的

重要中间产物，提示香茅醇假单胞杆菌进入松树体

内后可能会干扰光合作用和呼吸作用。香茅假单胞

杆菌的这些特殊功能，为揭示松树枯萎机制提供了

一种新的病原和思路，也可能该菌就是引起松树枯

萎的重要病原。这些结论值得今后进一步深入研究

和证实。
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