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大丽轮枝菌（Verticillium dahliae Kleb.）是一种世界范围内具有毁灭性危害的土传真菌，它有着

广泛的寄主，包括多种树木、草本植物、蔬菜、粮食和经济作物[1]，例如棉花和烟草[2]。棉花黄萎病

是由大丽轮枝菌引起的土传病害，给棉花生产造成了严重的经济损失，目前该病的控制措施主要关

注于如何预防，例如利用抗病品种和尝试生物防治来进行防治[3]。 

近十年来，已经从土壤根际分离到的多种微生物菌株，用于改善植物生长和健康[4-6]。目前，成

功用于生物防治植物病害的非根际微生物包括芽孢杆菌 Bacillus spp.
[7-8]，假单胞菌 Pseudomonas 

spp.
[9]和木霉 Trichoderma spp.等等[10]。然而，大量的外源性生物防治剂的引入和单纯使用堆肥在不

同程度上对病害防治产生不一致的效果[11-13]。很多研究表明，堆肥和颉颃微生物相结合进行进一步

的培养和富集，对病害防治有着更广阔的前景[12-14]。 

生防制剂与堆肥的结合应用，能够影响植物根际和根系的微生物群落结构。土壤样品中施用不

同生物制剂或者堆肥可以显著增加根系的细菌群落结构[15-16]。然而，这些处理对根际真菌群落结构

的影响还没有详细报道。目前，利用特异性引物和所扩增片段包含的遗传信息是揭示群落结构的关

键性因素，真菌 18S rRNA 包含的可变区域数目较细菌 16S rRNA 低一些[17-18]。因此，通过变性梯度

凝胶电泳（Denaturing Gradient Gel Electrophoresis，DGGE）对 18S rRNA 的基因片段来分析真菌群

落就会十分有利[18]，而且，较多的病害信息也可被检测到。实时荧光定量 PCR 技术（Real-time PCR）

是一种方便、快速、准确的非细菌培养的定量方法，是指在 PCR 反应体系中加入荧光基团，利用荧

光信号积累实时监测整个 PCR 过程，然后通过标准曲线对未知模板进行定量分析的一种方法。随着

分子生物学及其技术的不断发展，实时荧光定量 PCR 技术已逐步应用于植物病害诊断，包括不同病

原菌的检测和定量分析。 

本实验室使用枯草芽孢杆菌 HJ5 和 DF14 制成的微生物有机肥（Bio-manure, BM）用以防治棉

花黄萎病[19]，并持续连作了 5 季。本试验研究了第 5 季连作中，BM 微生物有机肥对棉花黄萎病发
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病率的影响，并运用 PCR-DGGE 技术检测了不同生育期棉花根际土壤的真菌群落的多样性变化，并

将 Real-time PCR 用于棉花黄萎病根际土壤中大丽轮枝菌的数量的定量和快速检测。 

1 材料与方法 

1.1 试验材料 

供试作物棉花品种为新陆早八号，由新疆石河子大学提供。 

营养钵育苗土壤为未种植过棉花的健康土壤（水稻土，采自南京东郊）；盆栽土壤为连续种植 4

季棉花的连作土壤（棉花土，取自江苏大丰）。 

试验所用肥料为本实验研制的有机肥（Organic manure, OM）和微生物有机肥（BM）。其中有机

肥（OM）为氨基酸有机肥料和猪粪堆肥按一定比例混合经二次发酵而成，微生物有机肥（BM）则

是在有机肥（OM）的基础上加入颉颃菌液经二次发酵而成。氨基酸有机肥是以菜粕为原料，经筛选

的高效分泌蛋白酶的微生物分解而制成的氨基酸有机肥料，含有机质 442 g kg-1、氨基酸 80 g kg-1、N 

44 g kg-1、P2O5 23 g kg-1、K2O 6.7 g kg-1、水分 285 g kg-1；猪粪堆肥含有机质 304 g kg-1、N 20.1 g kg-1、

P2O5 37 g kg-1、K2O 11 g kg-1、水分 285 g kg-1。 

颉颃菌为本实验室筛选的两株高效颉颃细菌：Bacillus. subtilis HJ5（CGMCC No. 3301）和 Bacillus. 

subtilis DF14（CGMCC No. 3302），两株皆为枯草芽孢杆菌。棉花黄萎病病原菌为大丽轮枝菌

（Verticillium dahliae Kleb.），来自南京农业大学江苏省固体有机废弃物资源化高技术重点实验室。 

1.2 试验设计 

营养钵育苗试验分为 3 个处理：（1）对照（NCK）（未施用任何肥料）；（2）有机肥（NOM）

（施用有机肥，1%）；（3）微生物有机肥（NBM）（施用微生物有机肥，1%）。即每个营养钵中

加入 300 g 健康土壤，肥料与土壤充分混匀。各处理设 40 个重复，每个营养钵培养 1 株幼苗。营养

钵苗期试验于 2009 年 7 月 28 日至 2009 年 8 月 21 日（共 25 d）在温室进行。 

营养钵育苗试验和移栽大钵盆栽试验所设处理共组合成以下 5 个盆栽处理：（1）营养钵对照

（NCK）+移栽大钵盆栽对照（连作土壤，TCK），以（NCK+TCK）表示；（2）营养钵施用有机肥（NOM）

+移栽大钵盆栽对照（连作土壤，TCK），以（NOM+TCK）表示；（3）营养钵施用微生物有机肥（NBM）

+移栽大钵盆栽对照（连作土壤，TCK），以（NBM+TCK）表示；（4）营养钵对照（NCK）+移栽大钵

盆栽施用 0.5%微生物有机肥（连作土壤+0.5%微生物有机肥，TBM），以（NCK+TBM）表示；（5）

营养钵施用微生物有机肥（NBM）+移栽大钵盆栽施用 0.5%微生物有机肥（连作土壤+0.5%微生物有

机肥，TBM），以（NBM+TBM）表示。当营养钵中的棉花幼苗长出 3~4 片真叶时，将幼苗连同营养钵

中土壤一起移栽至盆钵中，每个盆钵移植一株棉花幼苗。为强化土壤致病性，在每盆土中加入棉花

黄萎病病原菌孢子悬液（1.8×10
3 个 g

-1 土）并充分混匀。每盆装连作土壤 10 kg，每处理设 30 个重

复。 

盆栽试验于 2009 年 8 月 21 日至 2009 年 11 月 23 日（共 95 d）在温室进行，常规水肥管理。 



1.3 病情调查 

自移栽后一个月发现第一株发病植株后，每天记录病情状况，直至棉花吐絮期（100天左右），

计算发病率和防治效果。 

棉花黄萎病的发病率和防治效果按下式计算：发病率=发病植株数/调查植株总数×100% 

防治效果=（对照发病率—处理发病率）/对照发病率×100% 

1.4 土样采集 

分别在棉花生长的 4 个时期采集土壤样品，即苗期、现蕾期、花铃期和吐絮期。每个处理随机

选取生长一致的 3 个盆钵植株取样。采样时将整盆土壤倒出，轻轻敲碎，取出根部，采集棉花地表

以下 20 cm 处富含棉花根系的土块（包括根部一起采集），分别装入无菌自封袋，带回实验室，轻

轻抖动除去松散附在根上的土，剩下的附着于根部表层的 5 mm 以下的土壤即根际土，于－20℃保

存直至后续的 DNA 提取和分析。 

1.5 土壤总 DNA 的提取 

采用试剂盒 UltraClean
TM

 Soil DNA Isolation Kit (MoBio, Carlsbad, CA, USA)的方法提取土壤微

生物总 DNA，所得 DNA 于－20℃保存。 

1.6 PCR-DGGE 分析 

1.6.1 PCR 扩增体系和条件    将提取的土壤微生物总 DNA 作为聚合酶链式反应（PCR）的模板，

采用引物对 EF390
[20]和 FR1

[20]用于扩增真菌 18S rDNA，反向引物 FR1 应在 5’端加上一段富含“GC”

的夹子[20]。PCR 反应体系：10×Buffer 2.5 μl，MgCl2（25 mmol L-1）1.5 μl，dNTP（2.5 mmol L-1）2 μl，

引物（10 mmol L-1）各 0.5 μl，DNA 模板 1 μl，Taq 酶（5 U μl
-1）0.3 μl，超纯水补足至 25 μl。PCR

反应条件：95℃预变性 5 min，进入热循环：95℃变性 30 s，50℃退火 45 s，72℃延伸 2 min，共 30

个循环，72℃延伸 10 min。 

1.6.2 DGGE 分析    土壤 DNA 经过 PCR 扩增后，采用 D-Code 突变检测系统（Bio-Rad）对所得

PCR 样品进行 DGGE 分析。所用的聚丙烯酰胺凝胶浓度为 7.5%，变性梯度为 45%～60%
[20]，50 V

恒温 58℃，1×TAE 中电泳 18 h，银染后扫描，采用 Quantity One（Bio-Rad）分析结果。 

1.7 实时荧光定量 PCR（Real-time PCR）分析 

优化后的扩增大丽轮枝菌的体系为：10×Buffer 2.5 μl，MgCl2（25 mmol L
-1）1.5 μl，dNTP（2.5 

mmol L
-1）2 μl，引物（10 mmol L

-1）各 0.5 μl，DNA 模板 1 μl，Taq 酶（5 U μl
-1）0.3 μl，超纯水补

足至 25 μl。采用大丽轮枝菌的特异性引物对 ITS1-F
[21]和 ST-VE1

[22]进行扩增。PCR 反应条件：95℃

预变性 5 min，进入热循环：95℃变性 30 s，50℃退火 30 s，72℃延伸 20 s，共 30 个循环，72℃延

伸 5 min。扩增后的 PCR 产物按 Axyprep
TM 

DNA Gel Extraction Kit（中国浙江）纯化试剂盒说明书进

行。 

1.7.1 荧光定量 PCR 扩增条件    荧光定量 PCR 扩增反应体系为 20 μl：SYBR○R Premix Ex Taq
TM 

(2×)10 μl，引物对各 0.4 μl，ROX Reference DyeⅡ (50×) 0.4 μl，DNA 模板 2 μl, 超纯水 6.8 μl。反应



条件：95℃预变性 15 s，95℃预变性 5 s，60℃退火 34 s，40 个循环。在每一循环的退火阶段收集荧

光，实时检测反应并且记录荧光信号的变化，得出扩增产物的熔解曲线。制备 10 个梯度的模板来检

测反应的灵敏性。 

1.7.2 荧光定量 PCR 标准曲线的绘制    大丽轮枝菌特异引物扩增后的 PCR 产物纯化后，连接到

PUC19T 载体上，转化到大肠肝菌，挑取单克隆提取质粒，测序确定插入片段是否正确。在合适的

质粒浓度范围内选择 5 个模板梯度进行反应，确定阈值和基线，绘制出标准曲线。 

1.8 数据处理 

试验数据采用 Microsoft Excel
TM 处理，采用 SPSS Base Ver.11.5 统计软件进行方差分析。采用

UPGMA 方法通过软件 Quantity One（Quantity One 4.6.3, Bio-Rad，p<0.05）对 DGGE 图谱进行相似

性分析，并采用 Shannon-Wiener 指数[23]来定量地表征不同处理土样的真菌群落的多样性。 

Shannon-Wiener 多样性指数的计算公式为：H=－∑PilnPi=－∑(Ni/N)ln(Ni/N) 

H 的计算是基于 DGGE 胶条带的位置和条带的强度，而条带的强度则通过条带的峰面积来表示。

其中，Ni为峰面积，N 为所有峰的总面积。 

2 结果与分析 

2.1 BM 对棉花黄萎病的生防效果 

由表 1 可知，营养钵和盆钵中均施用 BM 的处理（处理 5，NBM+TBM）较其他两种施用方式效

果更显著，发病率仅为 1.1%，而对照的发病率则达到 100%。长期的连作使得棉花黄萎病的发病率

大大增加，而 BM 的施用在同样的连作条件下，可以大大降低黄萎病的发病率。其中，NOM+TCK的

发病率为 88.9%，说明有机肥对于防治棉花黄萎病没有明显的效果。 

从本试验中可以看出，只要在营养钵育苗时施用微生物有机肥的处理，移栽到盆钵土壤后，发

病率均大大降低，防治效果在 60%以上；而营养钵和盆钵土壤均施用一定量的微生物有机肥，棉花

发病率仅为 1.1%，防治效果达到了 98.9%。营养钵育苗时未施用微生物有机肥的处理，移栽到盆钵

土壤后，棉花黄萎病的发病率均达到了 50%以上。因此，前期的接种和保护在微生物有机肥对棉花

黄萎病的防治效果中，起着非常关键的作用。 

表 1 盆钵试验棉花黄萎病发病率及防治效果 

处理代号 发病率(%) 防治效果(%) 

NCK+TCK 100a — 

NOM+TCK 88.9±1.9b 11.1±1.9d 

NBM+TCK 40.0±6.7d 60.0±6.7b 

NCK+TBM 52.2±1.9c 47.8±1.9c 

NBM+TBM 1.1±1.9e 98.9±1.9a 

注：abc 表示邓肯检验 5%显著水平；误差线表示±SE 



2.2 真菌群落多样性变化 

2.2.1 苗期根际真菌群落多样性分析    对棉花苗期根际土壤中的真菌群落进行 DGGE 分析（图

1A），结果表明，仅苗期的不同处理，对根际的真菌群落结构就造成了较大的影响。对 DGGE 图谱

进行相似性分析（图 1B），结果表明 3 个处理均为单独的族群。同时，在苗期的 3 种土壤中，均未

检测到明显的大丽轮枝菌 V. dahliae 的条带（图 1A）。 

   

1       2      3      M    

A                            B 

注：Vd 为病原菌大丽轮枝菌所得条带；1：NCK，2：NOM，3：NBM，M：病原真菌 Vd 

图 1 棉花苗期不同处理根际土壤真菌群落 DGGE 图谱（A）及相似性分析（B） 

2.2.2 现蕾期根际真菌群落多样性分析    对棉花现蕾期根际土壤中的真菌群落进行 DGGE 分析（图

2A），结果发现真菌群落在数量和种类上均发生了变化。对 DGGE 图谱进行相似性分析（图 2B），

结果表明 5 个处理被分成了 3 个族群，其中，处理 NBM+TBM 和 NCK+TBM 分别单独成为一个族群，处

理 NBM+TCK和属于同一族群的两个处理 NCK+TCK和 NOM+TCK共同组成了一个族群，而 NCK+TCK和

NOM+TCK更为相似，说明施用微生物有机肥后真菌群落发生了较为明显的变化。 

   
M     1    2     3    4     5    

A                      B 

注：Vd 为病原菌大丽轮枝菌所得条带；M：病原真菌 Vd，1：NCK+TCK，2：NOM+TCK，3：NBM+TCK，4：NCK+TBM，

5：NBM+TBM 

图 2 棉花现蕾期不同处理根际土壤真菌群落 DGGE 图谱（A）及相似性分析（B） 

2.2.3 花铃期根际真菌群落多样性分析    对棉花花铃期根际土壤中的真菌群落进行 DGGE 分析（图

#2 

#3 

#1 

#5 

#4 

#2 

#1 

#3 



3A），对 DGGE 图谱进行相似性分析，结果见图 3B。花铃期的 5 个处理被分成了 3 个族群，其中，

处理 NCK+TCK 独立成为一个族群，处理 NOM+TCK 和 NBM+TCK 属于同一族群，处理 NCK+TBM 和

NBM+TBM 属于同一族群，说明施用微生物有机肥后真菌群落发生了较为明显的变化。同时，在花铃

期的 5 个处理中，均检测到了 V. dahliae，从 DGGE 图谱上可以看出，处理 NCK+TCK的 V. dahliae 条

带最亮。 

   

M    1     2    3     4    5 

A                       B 

注：Vd 为病原菌大丽轮枝菌所得条带；M：病原真菌 Vd，1：NCK+TCK，2：NOM+TCK，3：NBM+TCK，4：NCK+TBM，

5：NBM+TBM 

图 3 棉花花铃期不同处理根际土壤真菌群落 DGGE 图谱（A）及相似性分析（B） 

2.2.4 吐絮期根际真菌群落多样性分析    对棉花吐絮期根际土壤中的真菌群落进行 DGGE 分析，

所得图谱结果见图 4A。对 DGGE 图谱进行相似性分析，结果见图 4B。结果表明，真菌群落变化较

大，5 个处理被分成了 3 个族群，其中，处理 NBM+TCK 和 NOM+TCK 属于同一族群，处理 NBM+TBM

和 NCK+TBM 属于同一族群，而处理 NCK+TCK单独成为一个族群，说明施用微生物有机肥后真菌群落

的种类和数量发生了较为明显的变化。同时，在吐絮期的 5 个处理中，均检测到了 V. dahliae。但是

处理间的发病率差异较为显著，对照处理 NCK+TCK的发病率达 100%，NBM+TBM 仅为 1.1%。 

   

1    2     3    4     5                               

A                                  B 

注：Vd 为病原菌大丽轮枝菌所得条带；1：NCK+TCK，2：NOM+TCK，3：NBM+TCK，4：NCK+TBM，5：NBM+TBM 

图 4 棉花吐絮期不同处理根际土壤真菌群落 DGGE 图谱（A）及相似性分析（B） 
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2.2.5 不同生育期不同处理棉花黄萎病土壤真菌类群的多样性指数    表 2 为棉花不同生育期不同

处理的土壤真菌多样性指数，从表中可见，在苗期的 3 个处理中，对照（NCK）的真菌多样性指数最

高，为 1.039，而微生物有机肥（NBM）处理的真菌多样性指数仅为 0.924。说明施用微生物有机肥

后真菌群落发生了较为明显的变化，微生物有机肥改变了根际土壤中真菌群落的种类和数量。在现

蕾期，NOM+TCK处理的真菌多样性指数最高，为 1.175，NCK+TBM 最低，为 1.052，说明有机肥对于

降低真菌数量并没有显著效果。其余 3 个处理均无明显差异，可能由于在现蕾期真菌对土壤微生物

群落的影响还不太强烈。在花铃期，处理 NCK+TCK的真菌多样性指数为 1.239，而施用了微生物有机

肥的处理的真菌多样性指数均低于 NCK+TCK，其中 NBM+TCK、NCK+TBM和 NBM+TBM 的真菌多样性指

数分别为 1.131、1.182 和 1.087，说明在棉花黄萎病的爆发期，微生物有机肥有效地抑制了真菌的数

量和活性，导致了真菌数量和群落不断减少。在吐絮期，NCK+TCK 的真菌多样性指数最高，其发病

率为 100%，施用了微生物有机肥处理的真菌多样性指数较之 NCK+TCK均明显降低，其中 NBIO+TCK

处理的多样性指数为 1.161，防治效果为 60%，NCK+TBM 和 NBM+TBM真菌的多样性指数分别为 0.938

和 1.037，相应的发病率分别为 52.2%和 1.1%，而防治效果则分别达到了 47.8%和 98.9%，说明在棉

花生长后期，微生物有机肥在降低真菌群落多样性的同时，仍然能够有效地抑制棉花黄萎病的发生。 

表 2 棉花不同生育期不同处理 DGGE 条带的 Shannon-Wiener 指数 

生育期 

处理代号 

NCK NOM NBM NCK+TCK NOM+TCK NBM+TCK NCK+TBM NBM+TBM 

苗期 1.039 0.913 0.924 － － － － － 

现蕾期 － － － 1.098 1.175 1.151 1.052 1.109 

花铃期 － － － 1.239 1.067 1.131 1.182 1.087 

吐絮期 － － － 1.214 1.175 1.161 0.938 1.037 

2.3 Real-Time PCR 对棉花黄萎病根际土壤中大丽轮枝菌的绝对定量 

为了进一步了解大丽轮枝菌的数量变化，我们用上述优化好的Real-time PCR扩增条件对本试验

不同生育期5个处理的根际土壤中大丽轮枝菌数量进行定量，结果如表3：在棉花黄萎病的发病初期，

即现蕾期时，处理NOM+TCK、NBM+TCK和NCK+TBM之间的病原菌数量没有显著差异，均在10
4数量级

上。而在棉花黄萎病的爆发期，即花铃期时，处理NBM+TBM根际土壤中大丽轮枝菌的数量仅为6.24×10
3

个 g
-1土，而处理NCK+TCK根际土壤中大丽轮枝菌的数量则显著高于处理NBM+TBM，达到7.45×10

4个 

g
-1土，处理NOM+TCK、NBM+TCK和NCK+TBM的根际病原菌数量没有显著差异，分别为3.79×10

4、1.85×10
4

和4.37×10
4个 g

-1土；在棉花吐絮期时，处理NCK+TCK根际土壤中大丽轮枝菌的数量为3.32×10
4个 g

-1

土，处理NCK+TBM和NBM+TBM没有显著差异，分别为4.90×10
3和3.63×10

3个 g
-1土，这一结果与发病率

呈正相关，根际土壤中大丽轮枝菌的数量越多，发病率越高（表1）。 

表3 荧光定量PCR对棉花不同生育期5个处理的根际土壤中大丽轮枝菌数量（cfu g-1）的计数结果 

生育期 处理代号 



NCK+TCK NOM+TCK NBM+TCK NCK+TBM NBM+TBM 

现蕾期 4.57±0.00a 2.42±0.41b 1.35±0.48cd 1.95±0.06bc 0.69±0.04d 

花铃期 7.45±1.24a 3.79±0.68ab 1.85±0.13b 4.37±2.86ab 0.62±0.01c 

吐絮期 3.32±0.80a 1.88±0.16b 1.12±0.15bc 0.49±0.15d 0.36±0.03d 

注：平均值±标准误，abc表示邓肯检验5%显著水平 

3 讨  论 

棉花黄萎病属于土传病害，是否发病以及发病的严重程度除受环境因素如温度、湿度、作物蒸

腾速率影响外，主要还取决于根际土壤或土体土壤中的病原菌大丽轮枝菌的数量。微生物有机肥

（BM）的施用可以显著降低棉花黄萎病的发病率，与罗佳[19]和张慧[24]等的研究结果一致。同时，

微生物有机肥的施用对棉花黄萎病防治效果达到极显著水平（表 1），可能是由于施用微生物有机

肥后微生物在土壤中增殖，改善了微生物区系，提高了颉颃微生物的活性，从而降低根际土壤中病

原菌的数量，减轻病害的发生。本试验结果表明，发病率高的处理其根际土壤的大丽轮枝菌数量较

高。在连作棉花植株生长过程中，当根际土壤中的大丽轮枝菌数量达到 10
4
 cfu g

-1 数量级时，棉花植

株就会出现枯萎症状，甚至发病（处理 NCK+TCK、NOM+TCK、NBM+TCK和 NCK+TBM）。如果根际土壤

中大丽轮枝菌的数量为 10
3
 cfu g

-1 数量级，则棉花黄萎病的发病率为 1.1%（处理 NBM+TBM）。因此，

在本试验条件下，连作棉花是否发生黄萎病以及发病率高低，决定于根际土壤中大丽轮枝菌的数量。

BM 究竟采取何种机制降低病原真菌的数量，从而达到抑制棉花黄萎病的发生，其具体机制尚不清

楚，仍有待于进一步研究。 

通过 DGGE 图谱表明，由菌株 B. subtilis HJ5 和 B. subtilis DF14 制成的微生物有机肥（BM）能

够影响棉花黄萎病土壤根际真菌群落的多样性。这一结果说明，微生物有机肥对棉花黄萎病的抗性

与根际真菌数量有关[19]。枯草芽孢杆菌 B. subtilis 能够分泌多种抗菌物质[25-27]，并且发现几种生防菌

株能够破坏真菌的细胞壁[28-30]。因此，由菌株 B. subtilis HJ5 和 B. subtilis DF14 制成的微生物有机肥

可能影响了土壤根际真菌的活性，降低了真菌群落的多样性，与罗佳[19]等的结果一致。同时发现，

处理 NCK+NCK根际真菌多样性指数在各个生育期呈先升高后降低的趋势（见表 2），这可能与棉花不

同生育期植株代谢活动强弱，以及地温不同有关，这种现象在其他研究中也有相似报道 [31]。而

NBM+TBM 根际真菌群落多样性指数则随着生育期不断降低（见表 2），这说明微生物有机肥在棉花整

个生育期均能够有效地抑制真菌的繁殖，同时降低了棉花黄萎病的发病率。土壤微生物区系保持平

衡是克服连作障碍的主要措施之一，许多研究结果表明，根际微生物的数量和种类除受土壤环境条

件影响外，最重要的是取决于根系分泌物。甚至根系分泌物的细小变化，均会导致根际微生物区系

的极大差异。因此在施肥过程中，不仅要抑制病原真菌的数量，而且要提高有益细菌和放线菌的数

量。对于微生物有机肥如何影响土壤根际真菌群落的结构和组成，目前尚不清楚，有待于进一步研

究。 



从上述结果可以看出，营养钵和大盆钵中均加入微生物有机肥料对土壤中大丽轮枝菌的繁殖有

抑制作用，而且效果最好，能够显著地降低病原真菌的数量。凌宁[32]和赵爽[33]等研究结果表明，施

用微生物有机肥能够显著降低西瓜根际尖孢镰刀菌的数量。据我们推测，这一现象很可能是由于施

用含有颉颃微生物的有机肥料后，颉颃菌在装有健康土壤的营养钵中大量繁殖后，一旦移栽到加有

微生物有机肥料的大盆钵时，颉颃微生物会形成所谓的“生物墙”来抵抗植株根际大丽轮枝菌的侵

害的结果。但是“生物墙”具体是采用何种机理有效降低了大丽轮枝菌的数量，目前还不清楚，有

待于进一步研究。值得关注的是，目前鲜见关于有益真菌对棉花黄萎病影响的相关报道。本试验只

对病原真菌的数量进行了定量分析，并没有研究其他有益真菌的变化，因此，有益真菌对棉花黄萎

病的影响并不清楚，需进一步研究。 
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