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摘　 要　 通过田间小区试验ꎬ研究了木霉菌拌种对冬小麦生长和根际土壤真菌群落的影响ꎮ 选取小麦种植后 １８０ ｄ 的根际土

壤ꎬ通过高通量测序技术研究分析了 ４ 株木霉菌拌种对小麦根际土壤中的真菌群落组成的影响ꎬ通过荧光定量聚合酶链式反

应(ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ ｃｈａｉｎ ｒｅａｃｔｉｏｎꎬＰＣＲ)检测了根际土壤中真菌的绝对含量ꎮ 结果表明:木霉菌拌种处理后降低了小麦根际土壤中

真菌群落丰度ꎬ同时发现小麦产量与小麦根际土壤真菌群落均匀度(香农指数)和丰富度(ＯＴＵｓ 数)呈反比ꎬ而与群落的优势

度(辛普森指数)呈正比ꎮ 通过田间病害调查和测产ꎬ结果显示ꎬ与未拌种处理相比木霉菌拌种降低了小麦纹枯病和茎基腐病

引起的白穗率ꎬ其中哈茨木霉 ＬＴＲ￣２ 和 ＱＴ２１９９０ 防效可达 ６０％ 以上ꎬ增产 ７􀆰 ４２％和 ６􀆰 ９４％ (Ｐ < ０􀆰 ０５)ꎮ
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[Ａｂｓｔｒａｃｔ]　 Ａ ｆｉｅｌｄ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔ ｗａｓ ｃｏｎｄｕｃｔｅｄ ｔｏ ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｓｅｅｄ ｄｒｅｓｓｉｎｇ ｗｉｔｈ Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ ｓｐｐ. ｏｎ ｗｈｅａｔ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｒｈｉ￣
ｚｏｓｐｈｅｒｅ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ. Ｔｈｅ ｗｈｅａｔ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｗａｓ ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ａｆｔｅｒ ｓｏｗｉｎｇ １８０ ｄꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｆｏｕｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｔｒａｉｎｓ ｏｆ Ｔｒｉ￣
ｃｈｏｄｅｒｍａ ｏｎ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｗｈｅａｔ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｗｅｒｅ ｓｔｕｄｉｅｄ ｂｙ ｈｉｇｈ￣ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙꎬ ｔｈｅ ａｂｓｏｌｕｔｅ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ
ｆｕｎｇｉ ｗａｓ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｂｙ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ ｃｈａｉｎ ｒｅａｃｔｉｏｎ ( ＰＣＲ). Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗ ｔｈａｔ ｔｈｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ
ｗｈｅａｔ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｉｓ ｄｅｃｒｅａｓｅｄ ｂｙ Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ ｓｐｐ. ｔｒｅａｔｍｅｎｔ. Ｔｈｅ ｗｈｅａｔ ｙｉｅｌｄ ｉｓ ｉｎｖｅｒｓｅｌｙ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎａｌ ｔｏ ｔｈｅ ｕｎｉｆｏｒｍｉｔｙ (Ｓｈａｎ￣
ｎｏｎ ｉｎｄｅｘ) ａｎｄ ｒｉｃｈｎｅｓｓ (ＯＴＵｓ ｎｕｍｂｅｒ) ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌꎬ ｂｕｔ ｐｏｓｉｔｉｖｅｌｙ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎａｌ ｔｏ ｔｈｅ ｄｏｍｉｎａｎｃｅ (Ｓｉｍｐ￣
ｓｏｎ ｉｎｄｅｘ). Ｔｈｅ ｗｈｉｔｅ ｈｅａｄ ｒａｔｅꎬ ｃａｕｓｅｄ ｂｙ ｗｈｅａｔ ｓｈａｒｐ ｅｙｅｓｐｏｔ ａｎｄ ｃｒｏｗｎ ｒｏｔꎬ ｉｓ ｄｅｃｒｅａｓｅｄ ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ ｎｏｎ￣ｄｒｅｓｓｉｎｇ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ.
Ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｏｌ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ ｈａｒｚｉａｎｕｍ ＬＴＲ￣２ ａｎｄ ＱＴ２１９９０ ａｒｅ ｍｏｒｅ ｔｈａｎ ６０％ ꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｙｉｅｌｄ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｂｙ ７􀆰 ４２％ ａｎｄ ６􀆰 ９４％
(Ｐ < ０􀆰 ０５)ꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ.
[Ｋｅｙｗｏｒｄｓ]　 ｗｈｅａｔꎻ Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ ａｔｒｏｖｉｒｉｄｅꎻ Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ ｈａｒｚｉａｎｕｍ. ꎻ ｓｅｅｄ ｄｒｅｓｓｉｎｇꎻ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

　 　 小麦是世界主要的主粮作物之一ꎬ据联合国粮
食及农业组织统计 ２０１８ 年全球小麦产量 ８􀆰 ６５ 亿 ｔ
(ｗｗｗ. ｆａｏ. ｏｒｇ / ｆａｏｓｔａｔ ２０２０ 年 １１ 月 １６ 日数据)ꎬ产
量占世界谷物产量的 １ / ３ꎬ在中国 ２０１８ 年收割面积
２ ４５１ 万 ｈｍ２ꎬ仅次于印度ꎬ但产量约 １􀆰 ３ 亿 ｔꎬ占全

球产量的 １５􀆰 １８％ ꎬ位居世界第一位ꎮ 山东省是中
国小麦的主产区ꎬ约占全国小麦产量的 １８􀆰 ８％ (国
家农业农村部数据)ꎮ 然而随着近年秸秆还田等耕
作措施技术推广应用ꎬ病原真菌菌源在土壤中连续
积累ꎬ小麦纹枯病、根腐和茎基腐病等土传病害危
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害不断加重[１￣３]ꎬ尤其在小麦￣玉米连作区常年发病

较重ꎬ这些病害在小麦灌浆期导致枯白穗ꎬ严重影
响了作物的产量[４￣６]对中国小麦的安全生产构成重

大威胁[７￣１０]ꎮ 在这些土传病害中ꎬ镰孢菌病原体对

穗头的感染可能导致谷物的霉菌毒素污染ꎬ已有研
究发现ꎬ在人工条件下小麦茎干上镰孢菌病原体的

感染可以导致麦头中霉菌毒素的积累[１１]ꎬ直接影响

食品安全ꎮ
当前小麦土传病害主要以化学农药防治为主ꎬ

其中种子处理被认为是最有效的防治措施ꎬ但化学
农药的功效主要发挥在小麦生长的早期ꎬ而无法在
持续生长阶段保持其有效性[１２￣１３]ꎮ 木霉菌是一种

重要的生物杀菌剂ꎬ已广泛用于植物病原真菌的生
物防治[１４]ꎬ并在对小麦土传病害的防治中展现了优

越的前景[１５￣１７]ꎬ已研究发现木霉菌可影响土壤真菌

群落结构和组成ꎬ减低小麦根际土壤中病原真菌的
相对含量ꎬ推测这种作用可能是木霉防治土传病害

的重要机制[１８]ꎮ 在先前研究中ꎬ研究组从 ２ ０００ 余

株木 霉 菌 株 中 筛 选 获 得 了 ４ 株 生 防 木 霉 菌
(ＫＺ２３３６７、ＫＺ２３６１７、ＬＴＲ￣２ 和 ＱＴ２１９９０)ꎬ对引起小
麦纹枯病、根腐病和茎基腐病的几种病原菌具有一
定的抑制作用ꎬ同时表现出较好的促进植物生长作
用ꎮ 在盆栽试验中通过小麦包衣处理ꎬ对小麦的生
长和产量显示了积极的影响ꎮ 本研究中ꎬ通过检测
这些木霉菌包衣麦种后促进小麦生长和调节小麦
根际真菌群落的作用ꎬ用以评估这些木霉菌在当前
耕作模式下防治土传病害、提高小麦产量的潜力ꎮ

１　 材料与方法

１􀆰 １　 试验材料

供试品种:济麦 ４４ꎬ山东鲁研种业有限公司
提供ꎮ

木 霉 菌: 深 绿 木 霉 ( Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ ａｔｒｏｖｉｒｉｄｅ )
ＫＺ２３３６７、ＫＺ２３６１７、哈茨木霉 ( Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ ｈａｒｚｉａ￣
ｎｕｍ)ＬＴＲ￣２ 和 ＱＴ２１９９０ 由本实验室分离保存ꎮ
１􀆰 ２　 实验设计

试验田块位于山东省德州市陵城区神头镇西
辛庄村山东鲁研农业良种有限公司实验站ꎬ田块地
势平坦ꎬ土壤类型为棕壤ꎬ肥力中上等ꎬｐＨ ＝ ７􀆰 ５ꎬ土
壤碱解氮含量 ３１􀆰 １５ ｍｇ / ｋｇꎬ有效磷含量 ３８􀆰 ４１ ｍｇ /
ｋｇꎬ速效钾含量 １６８􀆰 ５ ｍｇ / ｋｇꎬ有机质含量在 １􀆰 ５７％
左右ꎬ土壤含水量适中ꎬ小麦种植前茬作物为玉米ꎬ
收获后全部粉碎并还田处理ꎮ 播种前施用硫酸钾

复合肥(Ｎ、Ｐ２Ｏ５、Ｋ２Ｏ 质量比为 １７∶ １７∶ １７ꎬ金正大生
态工程集团股份有限公司)６００ ｋｇ / ｈａ 作为基肥ꎬ返
青拔节期追施尿素 ２２５ ｋｇ / ｈａ(鲁西化工集团股份有

限公司)ꎬ播种量 １１２􀆰 ５ ｋｇ / ｈａꎬ机械播种ꎮ 实验时间
２０１９ 年 １０ 月 ８ 日—２０２０ 年 ６ 月 １６ 日ꎮ

试验采用的小麦品种为济麦 ４４ꎬ是一种高产优
质小麦品种ꎬ对小麦茎基腐病易感ꎮ 四株木霉菌均
制备成每克含 ２ 亿活孢子的拌种剂(含 １％ 羟甲基
纤维素钠和 １􀆰 ５％ 海藻酸钠ꎬ载体为 ２００ 目麦饭石
粉)ꎮ 试验设 ５ 处理 ３ 重复ꎬ处理 １:木霉 ＬＴＲ￣２ 拌
种ꎻ处 理 ２: 木 霉 ＫＺ２３３６７ 拌 种ꎻ 处 理 ３: 木 霉
ＫＺ２３６１７ 拌种ꎻ处理 ４:木霉 ＱＴ２１９９０ 拌种ꎻ处理 ５
空白对照不拌种(为含 １％羟甲基纤维素钠和 １􀆰 ５％
海藻酸钠的麦饭石粉)ꎮ 拌种用量为 １００ ｇ 制剂拌

１０ ｋｇ 种子ꎻ小区长 ８ ｍꎬ宽 １􀆰 ５ ｍꎬ面积 １２ ｍ２ꎬ每处

理 ３ 重复ꎮ
１􀆰 ３　 植物生长和产量分析

在拔节阶段(出苗后 １５０ ｄꎬ３ 月 ７ 日)ꎬ从每个

样地中随机选择 ５ 点ꎬ每样点随机选取 ５ 株麦苗ꎬ挖
出根系ꎬ测量株高、根长、鲜重、分蘖等ꎮ 株高是指
从地面到叶最高点的自然距离ꎮ 成熟期采用小区
收割机对小区所有植株进行收割记录实际产量ꎮ
１􀆰 ４　 土壤样品收集

采样方法:小区随机 ５ 点取样ꎬ每样点随机选取
５ 株麦苗ꎬ挖出根系ꎬ用抖根法采集附着在根际表面
的土壤ꎬ混匀后为该样点的根际土壤样品ꎬ将土壤
样品过 ２０ 目细筛ꎬ取 ０􀆰 ３ ｇ 根际土壤ꎬ按 ＤＮｅａｓｙ
ＰｏｗｅｒＳｏｉｌ Ｋｉｔ (ＱＩＡＧＥＮꎬ ＵＳＡ) 土壤微生物 ＤＮＡ 提

取试剂盒的试验步骤ꎬ提取土壤微生物总 ＤＮＡꎬ
－２０ ℃保存ꎮ
１􀆰 ５　 定量 ＰＣＲ 分析

用 引 物 ＩＴＳ１Ｆ５ ’￣ＣＴＴＧＧＴＣＡＴＴＴＡＧＡＧＧＡＡＧ￣
ＴＡＡ￣３’ 和 ＩＴＳ２Ｒ ５ ’￣ＧＣＴＧＣＧＴＴＣＴＴＣＡＴＣＧＡＴＧＣ￣
３’定量真菌丰度[１９]ꎬ确定小麦根际土壤中总真菌群

落丰度ꎬ以含有酿酒酵母的 １８ＳｒＲＮＡ 基因的质粒的
１０ 倍稀释液产生标准曲线 (基因拷贝数范围为

３ ０００ ~ ３􀆰 ０ × １０７)ꎮ 采用三步方案进行 ｑＰＣＲ 反应:
在 ９５ ℃ １０ ｍｉｎꎻ ９５ ℃ ３０ ｓꎬ５０ ℃ ３０ ｓꎬ７２ ℃ １ ｍｉｎꎬ
共 ４０ 个循环反应ꎻ循环结束后ꎬ样品加热到 ９５ ℃ꎬ
立刻降至 ６０ ℃ 保持 ５ ｓꎬ然后每 ５ ｓ 提高 ０􀆰 ５ ℃递
增到 ９５ ℃ꎬ 建 立 熔 解 曲 线ꎮ ｑＰＣＲ 反 应 体 系
(２０ μＬ):包括 １０ μＬ ２ × ＳＧ Ｆａｓｔ ｑＰＣＲ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ
预混液 (生工生物工程 (上海) 股份有限公司)ꎬ
２０ μＭ正向和反向引物各 １ μＬꎬＤＮＦ Ｂｕｆｆｅｒ ２ μＬꎬ
５ μＬ分子级水和 １ μＬ 土壤样品 ＤＮＡꎮ 所有荧光定
量聚合酶链式反应(ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ ｃｈａｉｎ ｒｅａｃｔｉｏｎꎬＰＣＲ)
反应均进行三次重复ꎮ 通过熔解曲线分析检查

ＰＣＲ 产物的特异性ꎬ扩增效率为 ９１􀆰 ２５％ ( Ｒ２ ＝
０􀆰 ９９５)ꎮ

３９２３１２０２１ꎬ２１(３１) 扈进冬ꎬ等:木霉菌拌种对小麦生长和根际真菌群落的影响
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１􀆰 ６　 小麦纹枯病和茎基腐病调查
小麦纹枯病调查:参照 ＧＢ / Ｔ １７９８０􀆰 １０８—２００４

农药田间药效试验准则中“杀菌剂防治小麦纹枯

病” 部 分[２０]ꎮ 小 麦 茎 基 腐 病 调 查 方 法 参 照 文

献[２１]病害分级标准ꎮ 在播种后 １８０ ｄ 根据小麦第
一个节间处褐变程度进行分级ꎬ０ 级无褐变ꎬ１ 级节

间褐变占比为 ０ ~ ２５％ ꎬ２ 级节间褐变占比为２５％ ~
５０％ ꎬ３ 级节间褐变占比为 ５０％ ~ ７５％ 和 ４ 级节间
褐变占比为 ７５％ ~ １００％ ꎮ 然后将 ２５ 个茎的单个

等级数值相加ꎬ作为小区的病情严重程度评分(ｄｉｓ￣
ｅａｓｅ ｓｅｖｅｒｉｔｙ ｓｃｏｒｅｓ ꎬＤＳＳ)ꎬ并以此分级标准计算病
情指数ꎮ 播种后 ２２０ ｄ 调查各小区白穗数ꎬ并根据

白穗率计数木霉拌种和化学药剂拌种的防治效果ꎮ
防治效果计算方法为

防治效果 ＝空白对照区白穗率 －处理区白穗率
空白对照区白穗率

×１００％

１􀆰 ７　 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 测序和序列预处理

选择 １５ 个 ＤＮＡ 样本(５ 个处理 × ３ 个重复样
本)用于真菌群落分析ꎮ ＰＣＲ 扩增选取真菌转录间
隔区 ＩＴＳ 基因的 ＩＴＳ２ 区ꎬ使用带 Ｂａｒｃｏｄｅ 序列的引

物 对 ＩＴＳ３ ＡＡＴＴＣＣＡＧＣＡＴＣＧＡＴＧＡＡＧＡＡＣＧＣＡＧＣ
和 ＩＴＳ４ ＴＮＴＣＣＴＣＣＧＣＴＴＡＴＴＧＡＴＡＴＧＣ [２２]进行两轮

ＰＣＲ 扩增ꎮ 扩增完成后对其产物进行纯化ꎬ纯化产
物 Ｑｕｂｉｔ２􀆰 ０ 定量ꎬ根据测定 ＤＮＡ 浓度将样品等比
例混合均一化形成测序文库ꎬ在上海生工生物工程

股份有限公司 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 测序仪进行测序ꎮ
将原始的真菌群落 ＩＴＳ 基因测序读段使用

ＱＩＩＭＥ(Ｖ１􀆰 ８􀆰 ０)处理[２３]ꎬ并根据序列之间的相似性

将序列分成不同的操作分类单元 (ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏ￣
ｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔｓꎬＯＴＵ)ꎬ使用 ｕｐａｒｓｅ 软件(ｖ７􀆰 １)ꎬ将剩余

高质量序列以 ９７％ 的相似度聚类到 ＯＴＵ 中[２４]ꎬ最
后ꎬ选用 Ｕｎｉｔｅ 数据库[２５] 进行 ｂｌａｓｔｎ 比对获得带物

种分类信息的 ＯＴＵ 表ꎮ 使用 ｍｏｔｈｕｒ( ｖ１􀆰 ３９􀆰 ５) [２６ ]

计算真菌群落的 α 多样性ꎮ 删除了测序结果中属
于植物类群的序列ꎬ从而得到了 １５ 个样品的 ７２３
２６５ 个读数(每个样品平均 ４８ ２１７ 个读数)ꎮ 为了

获得等效的测序深度以用于以后的分析ꎬ将 ＯＴＵ 表
所有样品稀疏为 ３９ ０７７ 个序列ꎮ
１􀆰 ８　 数据分析

采用 Ｒ 软件 ａｇｒｉｃｏｌａｅ 包进行统计分析ꎬ通过邓
肯氏复极差检验确定(Ｐ < ０􀆰 ０５)木霉菌拌种后对小
麦幼苗生长的影响、对病害的防治效果和产量的影

响ꎮ 使用 Ｒ 软件中的 ｇｇｐｌｏｔ２ 和 ｇｇｐｕｂｒ 软件包的箱
型图展示木霉处理后对真菌群落的影响ꎬ并估算了
小麦根际土壤中真菌群落的香农指数、辛普森指数

以及 ＯＴＵ 数量与小麦产量之间的线性相关性[２７]ꎮ

２　 结果

２􀆰 １　 不同木霉菌拌种处理对小麦幼苗生长的影响
从表 １ 可以看出不同的木霉拌种后对小麦的出

苗影响不同ꎬ其中哈茨木霉 ＬＴＲ￣２ 出苗率最高为
９３􀆰 ６７％ ꎬ与出苗率最差的菌株哈茨木霉 ＱＴ２１９９０
相比具有显著差异(Ｐ < ０􀆰 ０５)ꎬ但与其余几个处理
之间差异不显著ꎻ鲜重方面深绿木霉 ＫＺ２３３６７ 和哈
茨木 霉 ＬＴＲ￣２ 的 鲜 重 最 高 分 别 为 ５􀆰 ２７ｇ /株 和
５􀆰 ３３ｇ /株ꎬ与空白和其余两株木霉间具有显著性差
异( Ｐ < ０􀆰 ０５ )ꎻ 对于分蘖数来说ꎬ 除深绿木霉
ＫＺ２３６１７ 分蘖数有所降低外ꎬ其余的处理之间无显
著差异ꎬ但深绿木霉 ＫＺ２３３６７ 和哈茨木霉 ＬＴＲ￣２ 相
较空白对照略有增加ꎻ对于株高木霉与对照之间无
显著性差异ꎮ 综合上述几个指标来看ꎬ哈茨木霉
ＬＴＲ￣２ 拌种以后对小麦幼苗生长具有良好的促进
作用ꎮ

表 １　 木霉拌种对小麦出苗率、幼苗的鲜重、
分蘖和株高的影响

Ｔａｂｌｅ １　 Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ ｓｐｐ. ｓｅｅｄ ｄｒｅｓｓｉｎｇ ｏｎ
ｅｍｅｒｇｅｎｃｅ ｒａｔｅꎬ ｆｒｅｓｈ ｗｅｉｇｈｔꎬ ｔｉｌｌｅｒ ａｎｄ ｐｌａｎｔ ｈｅｉｇｈｔ

处理 出苗率 / ％ 鲜重 / ｇ 分蘖数 株高 / ｃｍ

ＫＺ２３３６７ ９０􀆰 ３３ ±１􀆰 １５ａｂ ５􀆰 ２７ ±０􀆰 ４４ａ ８􀆰 ３５ ±０􀆰 ３４ａ １９􀆰 ３２ ±０􀆰 ７０ａ

ＫＺ２３６１７ ８９􀆰 ３３ ±２􀆰 ０８ａｂ ４􀆰 ０９ ±０􀆰 ２４ｂ ６􀆰 ５３ ±０􀆰 ５２ｂ １８􀆰 ３２ ±０􀆰 ６４ａ

ＬＴＲ￣２ ９３􀆰 ６７ ±２􀆰 ５２ａ ５􀆰 ３３ ±０􀆰 ３９ａ ８􀆰 １８ ±０􀆰 ５７ａ １８􀆰 ３９ ±０􀆰 ６７ａ

ＱＴ２１９９０ ８７ ±３􀆰 ４６ｂ ４􀆰 ５２ ±０􀆰 ４６ｂ ７􀆰 ６６ ±０􀆰 ６０ａ １８􀆰 ３５ ±０􀆰 ６１ａ

ＣＫ ８９􀆰 ６７ ±２􀆰 ５２ａｂ ４􀆰 １６ ±０􀆰 ２５ｂ ７􀆰 ９７ ±０􀆰 ７８ａ １８􀆰 ５７ ±１􀆰 ５９ａ

　 注:同列数值后不同小写字母代表显著性差异(Ｐ < ０􀆰 ０５)ꎮ

２􀆰 ２　 不同木霉拌种处理对小麦纹枯病和茎基腐病
的防治效果及产量的影响

播种后 １８０ ｄ 对小麦纹枯病和茎基腐病的调
查结果(表 ２)表明通过拌种处理ꎬ４ 种木霉菌ꎬ都
显著降低了小麦的白穗率(Ｐ < ０􀆰 ０５)ꎬ从对小麦的
纹枯病和茎基腐病的调查情况来看ꎬ引起小麦茎
基腐病病害发生明显高于纹枯病ꎬ此外ꎬ在病害调
查过程中枯白穗的茎基部多呈现褐色病斑ꎬ拔出
时极易从基部折断ꎬ也印证了这一点ꎬ说明小区试
验过程中的白穗主要是茎基腐病引起ꎻ从降低白
穗率角度看ꎬ哈茨木霉 ＬＴＲ￣２ 和 ＱＴ２１９９０ 效果最
好ꎬ防效分别达到 ６６􀆰 ７２％ 和 ６６􀆰 ９２％ ꎬ最终产量
也最高分别为 ６ １０５􀆰 ５６ ｋｇ / ｈａ 和 ６ ０７７􀆰 ７８ ｋｇ / ｈａꎬ
与对照相比具有显著性差异(Ｐ < ０􀆰 ０５)ꎬ其余 ２ 株
木霉菌也可以降低小麦白穗率提高产量ꎬ但与空
白对照相比不具有显著性差异(Ｐ < ０􀆰 ０５)ꎮ 以上
结果说明ꎬ木霉菌通过拌种可以降低了小麦的白
穗率ꎬ提高小麦产量ꎮ

４９２３１
科　 学　 技　 术　 与　 工　 程

Ｓｃｉｅｎｃｅ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇ ２０２１ꎬ２１(３１)
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２􀆰 ３　 不同木霉拌种处理对小麦根际土壤真菌群落
丰富度和多样性的影响

通过高通量测序发现木霉拌种影响了小麦土
壤根际土壤真菌的群落的多样性(图 １)ꎬＯＴＵｓ 可以
反映群落的丰富程度ꎬ木霉拌种后群落的丰富度较
空白对照降低了[图 １(ａ)]ꎬ同时ꎬＯＴＵ 数量与小麦
产量之间的呈负相关[图 １(ｄ)]ꎻ香农指数和辛普

森指数分别反映了群落的均匀度和优势度ꎬ是表征
群落多样性的重要指标ꎬ木霉拌种后香农指数较空
白对照略有降低[图 １(ｂ)]ꎬ香农指数与小麦产量
之间的呈负相关[图 １( ｅ)]ꎻ辛普森指数与空白对
照相比则有所升高[图 １( ｃ)]ꎬ辛普森指数与小麦
产量之间的呈正相关[图 １(ｆ)]ꎻ猜测木霉拌种通过
抑制病原真菌而降低了小麦根际土壤真菌群落的多

表 ２　 木霉拌种对小麦纹枯病和茎基腐病的防治效果及产量的影响

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｏｎｔｒｏｌ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ ｓｐｐ. ｓｅｅｄ ｄｒｅｓｓｉｎｇ ｏｎ ｗｈｅａｔ ｓｈａｒｐ ｅｙｅｓｐｏｔ ａｎｄ ｃｒｏｗｎ￣ｒｏｔ ａｎｄ ｙｉｅｌｄ

处理方式
纹枯病 茎基腐病

病情指数(１８０ ｄ) 病情指数(１８０ ｄ)
白穗率(２２０ ｄ) 防治效果 / ％ 产量 / [ｋｇ􀅰(ｈｍ２) － １]

ＫＺ２３３６７ ６􀆰 ３３ ± １􀆰 ５３ａｂ １１􀆰 ３３ ± ３􀆰 ５１ｂｃ ４􀆰 ２６ ± １􀆰 ３６ｂ ４８􀆰 ０１ ５ ８８６􀆰 １１ ± ８５􀆰 １２ａｂ

ＫＺ２３６１７ ３􀆰 ６７ ± ２􀆰 ０８ｂｃ １５􀆰 ３３ ± ２􀆰 ５２ａｂ ４􀆰 ９４ ± ０􀆰 ９９ｂｃ ３９􀆰 ７８ ５ ９０２􀆰 ７８ ± ３６７􀆰 １７ａｂ

ＬＴＲ￣２ ２􀆰 ６７ ± ２􀆰 ０８ｃ ８􀆰 ３３ ± ３􀆰 ２１ｃ ２􀆰 ７２ ± ０􀆰 ５８ｃ ６６􀆰 ７７ ６ １０５􀆰 ５６ ± ９１􀆰 ４１ａ

ＱＴ２１９９０ ３􀆰 ３３ ± １􀆰 １５ｂｃ ９􀆰 ００ ± ３􀆰 ６１ｃ ２􀆰 ７１ ± ０􀆰 ４３ｃ ６６􀆰 ９２ ６ ０７７􀆰 ７８ ± １９８􀆰 ３１ａ

ＣＫ ７􀆰 ６７ ± ２􀆰 ０８ａ １８􀆰 ６７ ± １􀆰 ５３ａ ８􀆰 ２０ ± １􀆰 ８１％ ａ — ５ ６８３􀆰 ３３ ± １７０􀆰 ９９ｂ

　 注:防效是根据播种后 ２２０ ｄ 调查获得白穗率计算获得(包含纹枯病和茎基腐病引起的白穗)ꎻ同列数值后不同小写字母代表有显著性差异

(Ｐ < ０􀆰 ０５)ꎮ

灰色阴影表示 ９５％置信区间

图 １　 木霉拌种小麦根际土壤真菌群落丰富度和多样性及其与小麦产量的相关性

Ｆｉｇ􀆰 １　 Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｆｕｎｇａｌ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ ｓｐｐ. ｓｅｅｄ ｄｒｅｓｓｉｎｇ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓ ｗｉｔｈ ｗｈｅａｔ ｙｉｅｌｄ

５９２３１２０２１ꎬ２１(３１) 扈进冬ꎬ等:木霉菌拌种对小麦生长和根际真菌群落的影响
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样性ꎬ同时促进了小麦产量的提高ꎮ
２􀆰 ４　 不同拌种处理对小麦根际土壤真菌不同类群

结构的影响

图 ２　 不同木霉拌种条件下小麦根际土壤中真

菌群落结构(门水平)
Ｆｉｇ􀆰 ２　 Ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ ｕｎｄｅｒ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ ｓｐｐ. ｓｅｅｄ ｄｒｅｓｓｉｎｇ

依据 ＯＵＴ 表在门水平下的物种注释结果进行
分类求和并计算平均值ꎬ得到各处理在门水平下的
物种组成相对丰度ꎬ如图 ２(ａ)所示ꎻ将各物种相对
丰度乘以 ｑＰＣＲ 获得的真菌总的 ＩＴＳ 拷贝数即为该
物种的绝对丰度值ꎬ如图 ２(ｂ)所示ꎮ 通过图 ２ 可以

看出ꎬ不同木霉拌种处理与空白对照相比没有明显
差异ꎬ但使用绝对丰度计算ꎬ木霉拌种后真菌群落
的总体丰度较空白对照发生了明显的下降ꎬ其中哈
茨木霉 ＬＴＲ￣２ 拌种与未拌种小麦相比根际土壤真
菌群落丰度明显降低ꎬ平均丰度仅为未拌种小麦根
际真菌丰度的 ２７􀆰 ６８％ ꎮ 在物种组成上ꎬ木霉拌种
的根际真菌群落中ꎬ子囊菌门(Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ)、芽枝霉
门( Ｂｌａｓｔｏｃｌａｄｉｏｍｙｃｏｔａ)、壶菌门 ( Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ)、
毛霉门(Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ)真菌的绝对量都发生了明显
的降低ꎬ这也显示了采用绝对丰度计算的群落组成
和结构比相对丰度的计算更为科学ꎮ

３　 讨论及结论

木霉作为一种生防制剂已被越来越多地用于

防治植物真菌病害ꎬ防治的常见病原菌包括灰霉病
菌 Ｂｏｔｒｙｔｉｓ ｃｉｎｅｒｅａꎬ尖孢镰孢 Ｆｕｓａｒｉｕｍ ｏｘｙｓｐｏｒｕｍꎬ立
枯丝 核 菌 Ｒｈｉｚｏｃｔｏｎｉａ ｓｏｌａｎｉ 等 多 种 植 物 病 原

菌[２８￣２９]ꎮ 目前ꎬ已知木霉菌发挥生物防治功能的

“经典机制”包括与病原菌营养竞争、抗生作用和分

泌胞壁降解酶等[３０￣３２]ꎮ 这些强大的拮抗功能是木

霉菌株广泛作为生物杀真菌剂的生物防治应用基
础ꎮ 除此之外ꎬ最近的一些报道表明木霉还可以增

强植物生长过程中对非生物胁迫的耐受性[３３]ꎬ部分

原因是使植物根系生长改善ꎬ持水能力提高ꎻ对于
生物胁迫能够通过调节植物根内活性氧( ｒｅａｃｔｉｖｅ
ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｓｐｅｃｉｅｓꎬ ＲＯＳ) 和活性氮 ( ｒｅａｃｔｉｖｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ
ｓｐｅｃｉｅｓꎬＲＮＳ)代谢、氧化还原平衡和能量流提高植

物对病原菌的防御能力[３４]ꎮ 这些研究均显示了木

霉作为生防菌应用的强大潜力ꎬ近年来ꎬ对植物微
生物组的调控作为一种病原菌的生物防治策略成
为研究热点ꎮ 木霉作为一种重要的生防菌其改变
植物微生物组结构和与植物相互作用已成为生防
菌研究的热点ꎮ

在本研究中ꎬ通过真菌 ＩＴＳ 扩增子测序分析了
４ 株生防木霉拌种小麦后对小麦根际土壤真菌群落
影响ꎬ发现木霉拌种后对小麦根际土壤的真菌群落
产生了明显的影响ꎬ首先是降低了真菌群落的丰富
度和多样性ꎬ结合 ｑＰＣＲ 真菌定量检测发现ꎬ木霉拌

种处理后小麦根际土壤中真菌总的含量明显降低ꎬ
尤其是哈茨木霉 ＬＴＲ￣２ 降低幅度最大ꎬ同时发现对
于小麦产量来说ꎬ与小麦真菌群落均匀度(香农指
数)和丰富度(ＯＴＵｓ 数)呈反比ꎬ而与群落的优势度
(辛普森指数)呈正比ꎬ这些结果之间可以相互印
证ꎮ 因此ꎬ木霉菌具有降低根际土壤真菌总体丰度
的功能ꎬ此外ꎬ通过木霉拌种改变了根际土壤真菌
的结构和组成ꎬ这些改变可能为小麦生长营造更为

６９２３１
科　 学　 技　 术　 与　 工　 程

Ｓｃｉｅｎｃｅ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇ ２０２１ꎬ２１(３１)
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适合的微生态环境ꎬ从而促进小麦增产ꎬ也为木霉
菌作为拌种剂使用促进小麦的增产提供了理论
支撑ꎮ
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ｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ ａｎｄ Ｆｏｏｄ Ｃｈｅｍｉｓｔｒｙꎬ ２００６ꎬ ５４: ４８０￣４８４􀆰

[１３] Ｍｏｙａ￣Ｅｌｉｚｏｎｄｏ Ｅ Ａꎬ Ｊａｃｏｂｓｅｎ Ｂ Ｊ. Ｉｎｔｅｇｒａｔｅｄ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｏｆ Ｆｕ￣
ｓａｒｉｕｍ ｃｒｏｗｎ ｒｏｔ ｏｆ ｗｈｅａｔ ｕｓｉｎｇ ｆｕｎｇｉｃｉｄｅ ｓｅｅｄ ｔｒｅａｔｍｅｎｔꎬ ｃｕｌｔｉｖａｒ
ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅꎬ ａｎｄ ｉｎｄｕｃｔｉｏｎ ｏｆ ｓｙｓｔｅｍｉｃ ａｃｑｕｉｒｅｄ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ( ＳＡＲ)
[Ｊ] . Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ Ｃｏｎｔｒｏｌꎬ ２０１６ꎬ ９２(１): １５３￣１６３􀆰

[１４] Ｓｏｏｄ Ｍꎬ Ｋａｐｏｏｒ Ｄꎬ Ｋｕｍａｒ Ｖꎬ ｅｔ ａｌ. Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ: ｔｈｅ “ｓｅｃｒｅｔｓ”
ｏｆ ａ ｍｕｌｔｉｔａｌｅｎｔｅｄ ｂｉｏｃｏｎｔｒｏｌ ａｇｅｎｔ [ Ｊ] . Ｐｌａｎｔｓꎬ ２０２０ꎬ ９ ( ６ ):
７６２􀆰 　

[１５] Ｓｔｕｍｍｅｒ Ｂ Ｅꎬ Ｚｈａｎｇ Ｑꎬ Ｚｈａｎｇ Ｘꎬ ｅｔ ａｌ. Ｑｕａｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ Ｔｒｉ￣
ｃｈｏｄｅｒｍａ ａｆｒｏｈａｒｚｉａｎｕｍꎬ Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ ｈａｒｚｉａｎｕｍ ａｎｄ Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ
ｇａｍｓｉｉ ｉｎｏｃｕｌａｎｔｓ ｉｎ ｓｏｉｌꎬ ｔｈｅ ｗｈｅａｔ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｎｄ ｉｎ ｐｌａｎｔａ ｓｕｐ￣
ｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｃｒｏｗｎ ｒｏｔ ｐａｔｈｏｇｅｎ Ｆｕｓａｒｉｕｍ ｐｓｅｕｄｏｇｒａｍｉｎｅａｒｕｍ
[Ｊ] . Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ａｐｐｌｉｅｄ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙꎬ ２０２０ꎬ １２９(４): ９７１￣９９０􀆰

[１６] Ｓｉｎｇｈ Ｕ Ｂꎬ Ｍａｌｖｉｙａ Ｄꎬ Ｓｉｎｇｈ Ｓꎬｅｔ ａｌ. Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ ｈａｒｚｉａｎｕｍ ａｎｄ
ｍｅｔｈｙｌ ｊａｓｍｏｎａｔｅ ｉｎｄｕｃｅｄ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｔｏ Ｂｉｐｏｌａｒｉｓ ｓｏｒｏｋｉｎｉａｎａ
ｔｈｒｏｕｇｈ ｅｎｈａｎｃｅｄ ｐｈｅｎｙｌｐｒｏｐａｎｏｉｄ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｉｎ ｂｒｅａｄ ｗｈｅａｔ (Ｔｒｉｔｉ￣
ｃｕｍ ａｅｓｔｉｖｕｍ Ｌ. ) [ Ｊ] . Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙꎬ ２０１９ꎬ １０:
１６９７􀆰 　

[１７] Ｖｉｎａｌｅ Ｆꎬ Ｍａｒｒａ Ｒꎬ Ｓｃａｌａ Ｆꎬ ｅｔ ａｌ. Ｍａｊｏｒ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ
ｐｒｏｄｕｃｅｄ ｂｙ ｔｗｏ ｃｏｍｍｅｒｃｉａｌ Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ ｓｔｒａｉｎｓ ａｃｔｉｖｅ ａｇａｉｎｓｔ ｄｉｆ￣
ｆｅｒｅｎｔ ｐｈｙｔｏｐａｔｈｏｇｅｎｓ[Ｊ] . Ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎ Ａｐｐｌｉｅｄ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙꎬ ２００６ꎬ
４３(２): １４３￣１４８􀆰

[１８] 扈进冬ꎬ 吴远征ꎬ 魏艳丽ꎬ 等. 木霉拌种剂对小麦根际土壤真

菌群落多样性的影响[Ｊ] . 山东科学ꎬ ２０１９ꎬ ３２(１): ４９￣５４􀆰
Ｈｕ Ｊｉｎｄｏｎｇꎬ Ｗｕ Ｙｕａｎｚｈｅｎｇꎬ Ｗｅｉ Ｙａｎｌｉꎬ ｅｔ ａｌ. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｔｒｉ￣
ｃｈｏｄｅｒｍａ ｓｅｅｄ ｄｒｅｓｓｉｎｇ ａｇｅｎｔ ｏｎ ｔｈｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ
ｉｎ ｗｈｅａｔ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ[Ｊ] . Ｓｈａｎｄｏｎｇ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ ２０１９ꎬ ３２(１):
４９￣５４􀆰

[１９] Ｗｈｉｔｅ Ｔ Ｊꎬ Ｂｒｕｎｓ Ｔꎬ Ｌｅｅ Ｓꎬ ｅｔ ａｌ. Ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｄｉｒｅｃｔ ｓｅ￣
ｑｕｅｎｃｉｎｇ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ＲＮＡ ｇｅｎｅｓ ｆｏｒ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｓ[Ｍ].
Ｎｅｗ Ｙｏｒｋ: Ａｃａｄｅｍｉｃ Ｐｒｅｓｓꎬ １９９０: ３１５￣３２２.

[２０] 国家质量监督检疫检验总局. 农药田间药效试验准则(二) 第

１０８ 部分:杀菌剂防治小麦纹枯病: ＧＢ / Ｔ １７９８０􀆰 １０８—２００４
[Ｓ]. 北京: 国家标准出版社ꎬ ２００４􀆰
Ｓｔａｔｅ Ｇｅｎｅｒａｌ Ａｄｍｉｎｉｓｔｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ Ｐｅｏｐｌｅ'ｓ Ｒｅｐｕｂｌｉｃ ｏｆ Ｃｈｉｎａ ｆｏｒ
Ｑｕａｌｉｔｙ Ｓｕｐｅｒｖｉｓｉｏｎ ａｎｄ Ｉｎｓｐｅｃｔｉｏｎ ａｎｄ Ｑｕａｒａｎｔｉｎｅ. Ｐｅｓｔｉｃｉｄｅ￣
ｇｕｉｄｅｌｉｎｅｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｆｉｅｌｄ ｅｆｆｉｃａｃｙ ｔｒｉａｌｓ (Ⅱ)￣ｐａｒｔ １０８: ｆｕｎｇｉｃｉｄｅｓ
ａｇａｉｎｓｔ ｓｈａｒｐ ｅｙｅｓｐｏｔ ｏｆ ｗｈｅａｔ: ＧＢ / Ｔ １７９８０􀆰 １０８—２００４ [ Ｓ].
Ｂｅｉｊｉｎｇ: Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｓｔａｎｄａｒｄ Ｐｕｂｌｉｓｈｉｎｇ Ｈｏｕｓｅꎬ ２００４􀆰

[２１] Ｍｏｙａ￣Ｅｌｉｚｏｎｄｏ Ｅ Ａꎬ Ｊａｃｏｂｓｅｎ Ｂ Ｊꎬ Ｈｏｇｇ Ａ Ｃꎬ ｅｔ ａｌ. Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
ｄｙｎａｍｉｃｓ ｂｅｔｗｅｅｎ Ｆｕｓａｒｉｕｍ ｐｓｅｕｄｏｇｒａｍｉｎｅａｒｕｍ ａｎｄ Ｂｉｐｏｌａｒｉｓ ｓｏ￣
ｒｏｋｉｎｉａｎａ ｉｎ ｗｈｅａｔ ｓｔｅｍｓ ｕｓｉｎｇ ｒｅａｌ￣ｔｉｍｅ ｑＰＣＲ [ Ｊ ] . Ｐｌａｎｔ
Ｄｉｓｅａｓｅꎬ ２０１１ꎬ ９５: １０８９￣１０９８􀆰

[２２] Ｏｋｕｂｏ Ａꎬ Ｓｕｇｉｙａｍａ Ｓ Ｉ. Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔｉｎｇ
ｍｅｔｈｏｄｓ ｆｏｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ [ Ｊ] .
Ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ Ｒｅｓｅａｒｃｈꎬ ２００９ꎬ ２４(６): １３９９￣１４０５􀆰

[２３] Ｃａｐｏｒａｓｏ Ｊ Ｇꎬ Ｋｕｃｚｙｎｓｋｉ Ｊꎬ Ｓｔｏｍｂａｕｇｈ Ｊꎬ ｅｔ ａｌ. ＱＩＩＭＥ ａｌｌｏｗｓ
Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｈｉｇｈ￣ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｄａｔａ[ Ｊ] . Ｎａ￣
ｔｕｒｅ Ｍｅｔｈｏｄｓꎬ ２０１０ꎬ ７: ３３５￣３３６􀆰

[２４] Ｅｄｇａｒ Ｒ Ｃ. ＵＰＡＲＳＥ: ｈｉｇｈｌｙ ａｃｃｕｒａｔｅ ＯＵＴ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｆｒｏｍ ｍｉｃｒｏ￣
ｂｉａｌ ａｍｐｌｉｃｏｎ ｒｅａｄｓ[Ｊ] . Ｎａｔｕｒｅ Ｍｅｔｈｏｄｓꎬ ２０１３ꎬ １０: ９９６￣９９８􀆰

[２５] Ｎｉｌｓｓｏｎ Ｒ Ｈꎬ Ｋ Ｌａｒｓｓｏｎ Ｋ Ｈꎬ Ｔａｙｌｏｒ Ａꎬ ｅｔ ａｌ. Ｔｈｅ ＵＮＩＴＥ ｄａｔａ￣
ｂａｓｅ ｆｏｒ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｆｕｎｇｉ: ｈａｎｄｌｉｎｇ ｄａｒｋ ｔａｘａ ａｎｄ
ｐａｒａｌｌｅｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎｓ [ Ｊ] . Ｎｕｃｌｅｉｃ Ａｃｉｄｓ Ｒｅｓｅａｒｃｈꎬ
２０１９ꎬ ４７(Ｄ１): ２５９￣２６４.

７９２３１２０２１ꎬ２１(３１) 扈进冬ꎬ等:木霉菌拌种对小麦生长和根际真菌群落的影响



投稿网址:ｗｗｗ. ｓｔａｅ. ｃｏｍ. ｃｎ

[２６] Ｓｃｈｌｏｓｓ Ｐ Ｄꎬ Ｗｅｓｔｃｏｔｔ Ｓ Ｌꎬ Ｒｙａｂｉｎ Ｔꎬ ｅｔ ａｌ. Ｉｎｔｒｏｄｕｃｉｎｇ ｍｏｔｈｕｒ:
ｏｐｅｎ￣ｓｏｕｒｃｅꎬ ｐｌａｔｆｏｒｍ￣ｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔꎬ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ￣ｓｕｐｐｏｒｔｅｄ ｓｏｆｔｗａｒｅ
ｆｏｒ ｄｅｓｃｒｉｂｉｎｇ ａｎｄ ｃｏｍｐａｒｉｎｇ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ[ Ｊ] . Ａｐｐｌｉｅｄ
ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙꎬ ２００９ꎬ ７５: ７５３７￣７５４１􀆰

[２７] Ｗｉｃｋｈａｍ Ｈ. Ｇｇｐｌｏｔ２: ｅｌｅｇａｎｔ ｇｒａｐｈｉｃｓ ｆｏｒ ｄａｔａ ａｎａｌｙｓｉｓ [ Ｍ].
Ｎｅｗ Ｙｏｒｋ: Ｓｐｒｉｎｇｅｒ￣Ｖｅｒｌａｇꎬ ２００９.

[２８] Ｂｒｕｎｎｅｒ Ｋꎬ Ｚｅｉｌｉｎｇｅｒ Ｓꎬ Ｃｉｌｉｅｎｔｏ Ｒꎬ ｅｔ ａｌ. Ｉｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔ ｏｆ ｔｈｅ
ｆｕｎｇａｌ ｂｉｏｃｏｎｔｒｏｌ ａｇｅｎｔ Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ ａｔｒｏｖｉｒｉｄｅ ｔｏ ｅｎｈａｎｃｅ ｂｏｔｈ ａｎ￣
ｔａｇｏｎｉｓｍ ａｎｄ ｉｎｄｕｃｔｉｏｎ ｏｆ ｐｌａｎｔ ｓｙｓｔｅｍｉｃ ｄｉｓｅａｓｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ [ Ｊ] .
Ａｐｐｌｉｅｄ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙꎬ ２００５ꎬ ７１ (７): ３９５９￣
３９６５􀆰 　

[２９] Ｒｏｊｏ Ｆ Ｇꎬ Ｒｅｙｎｏｓｏ Ｍ Ｍꎬ Ｆｅｒｅｚ Ｍꎬ ｅｔ ａｌ. Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｏｎｔｒｏｌ ｂｙ
Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ Ｆｕｓａｒｉｕｍ ｓｏｌａｎｉ ｃａｕｓｉｎｇ ｐｅａｎｕｔ ｂｒｏｗｎ ｒｏｏｔ
ｒｏｔ ｕｎｄｅｒ ｆｉｅｌｄ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ[ Ｊ] . Ｃｒｏｐ Ｐｒｏｔｅｃｔｉｏｎꎬ ２００７ꎬ ２６ (４):
５４９￣５５５􀆰

[３０] Ｈａｒｍａｎ Ｇ Ｅ. Ｏｖｅｒｖｉｅｗ ｏｆ ｍｅｃｈａｎｉｓｍｓ ａｎｄ ｕｓｅｓ ｏｆ Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ
ｓｐｐ. [Ｊ] . Ｐｈｙｔｏｐａｔｈｏｌｏｇｙꎬ ２００６ꎬ ９６(２): １９０￣１９４􀆰

[３１] Ｌｏｒｉｔｏ Ｍꎬ Ｈａｒｍａｎ Ｇ Ｅꎬ Ｈａｙｅｓ Ｃ Ｋꎬ ｅｔ ａｌ. Ｃｈｉｔｉｎｏｌｙｔｉｃ ｅｎｚｙｍｅｓ
ｐｒｏｄｕｃｅｄ ｂｙ Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ￣ｈａｒｚｉａｎｕｍ ａｎｔｉｆｕｎｇａｌ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｏｆ ｐｕｒｉｆｉｅｄ
ｅｎｄｏｃｈｉｔｉｎａｓｅ ａｎｄ ｃｈｉｔｏｂｉｏｓｉｄａｓｅ[ Ｊ] . Ｐｈｙｔｏｐａｔｈｏｌｏｇｙꎬ １９９３ꎬ ８３
(３): ３０２￣３０７􀆰

[３２] Ｓｃｈｉｒｍｂｏｃｋ Ｍꎬ Ｌｏｒｉｔｏ Ｍꎬ Ｗａｎｇ Ｙ Ｌꎬ ｅｔ ａｌ. Ｐａｒａｌｌｅｌ ｆｏｒｍａｔｉｏｎ ａｎｄ
ｓｙｎｅｒｇｉｓｍ ｏｆ ｈｙｄｒｏｌｙｔｉｃ ｅｎｚｙｍｅｓ ａｎｄ ｐｅｐｔａｉｂｏｌ ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃｓꎬ ｍｏｌｅｃｕ￣
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