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摘  要：由禾谷镰刀菌(Fusarium graminearum)引起的小麦赤霉病是导致小麦产量和品质降低的主要因素，其在田间生长的基质主

要为秸秆。基于各种拮抗菌的生物防治是控制小麦赤霉病的主要措施之一，但秸秆降解过程中拮抗菌的拮抗效应是否与平板对峙获

取的拮抗效应一致尚不清楚。本研究首先通过平板对峙试验，筛选出对禾谷镰刀菌 CGMCC3.4598 有潜在拮抗作用的 3 株菌：吸水

链霉菌 ACCC41648 (Streptomyces hygroscopicus)、吸水链霉菌井冈变种 ACCC40051 (S. hygroscopicus var. jingganggensis)和娄彻氏链

霉菌 ACCC41594 (S. rochei)，其抑菌带平均宽度依次为 2.67、1.67 和 1.12 mm。基于室内 70 d 培育试验，发现秸秆降解 7、42 和

70 d 后，吸水链霉菌 ACCC41648 及其井冈变种 ACCC40051 未表现抑制秸秆中禾谷镰刀菌生长的效应，而娄彻氏链霉菌 ACCC41594

在秸秆降解 7 d 和 42 d 后显著降低禾谷镰刀菌丰度分别达 30.91% 和 69.28%。与对照相比，娄彻氏链霉菌 ACCC41594 显著促进秸

秆降解、提高秸秆 CO2-C 累积释放量，降低秸秆易矿化碳含量。进一步相关性分析发现，残留秸秆中的禾谷镰刀菌丰度在培养 7 d

时与秸秆全钾含量极显著负相关(P<0.01)，42 d 时与秸秆易矿化碳含量显著正相关(P<0.05)，70 d 时与秸秆全氮含量极显著正相关，

与 C/N 极显著负相关(P<0.01)。上述结果表明，通过平板对峙获取的拮抗菌在秸秆降解过程中其拮抗效应并不一定显现；结果进一

步暗示，娄彻氏链霉菌 ACCC41594 在秸秆降解过程中抑制禾谷镰刀菌 CGMCC3.4598 生长的效应有可能通过其直接拮抗作用，也

有可能通过促进秸秆降解引起残留秸秆性质发生变化所致。 
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Abstract: Fusarium head blight (FHB) caused by Fusarium graminearum which utilizes straw as main growth media in field is 

the main factor leading to reduction of wheat yield and quality. Biological control with various antagonistic organisms is one of 

the most effective methods to prevent and control FHB, however, it is not clear whether the antagonistic effect of antagonistic 

organisms in straw degradation process is in accordance with that in plate confrontation experiment. In this study, three kinds of 

strains with potential antagonistic effects on F. graminearum CGMCC3.4598 were primarily screened out through plate 

confrontation culture, they were Streptomyces hygroscopicus ACCC41648, S. hygroscopicus var. jingganggensis ACCC40051, 

and S. rochei ACCC41594, and the average width of their antifungal bands were 2.67, 1.67 and 1.12 mm, respectively. Next, 

based on indoor 70-day culture experiment, we found that after 7, 42 and 70 d of straw degradation, S. hygroscopicus 

ACCC41648 and its variant ACCC40051 did not show any antagonistic effect on the growth of F. graminearum in residual straw, 

while S. rochei ACCC41594 respectively reduced the abundance of F. graminearum in residual straw by 30.91% and 69.28% after 

7 d and 42 d of straw degradation. Compared with the control (no antagonistic organisms were added), S. rochei ACCC41594 

significantly promoted straw degradation, increased cumulative emission amount of CO2-C, and reduced the size of easily 

mineralizable carbon in straw. Further correlation analysis found that the abundance of F. graminearum in residual straw had 
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significant negative correlation with total potassium content of straw at 7 d (P<0.01), positive correlation with easily 

mineralizable carbon content of straw at 42 d (P<0.05), and positive correlation with total nitrogen content of straw and negative 

correlation with C/N of straw at 70 d (P<0.01). The above results indicated that the antagonistic strains screened from the plate 

confrontation may not always reappear their antagonistic effects during straw degradation. The results further indicated that the 

inhibition effect of S. rochei ACCC41594 on the growth of F. graminearum CGMCC3.4598 during straw degradation may be 

through its direct antagonism, or through its indirect effect that changing residual straw properties when it promoted straw 

degradation. 
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以禾谷镰刀菌(Fusarium graminearum)为主要致

病菌引发的小麦赤霉病是世界性的流行病害，多发生

在温暖潮湿的区域，具有周期性流行的特点[1-3]。中

国的小麦赤霉病发病面积为全球最大，其在淮河以南

及长江中下游麦区发生最为严重，华南和东北麦区经

常流行成灾；随着秸秆还田普及、灌溉面积扩大及全

球气候变暖，小麦赤霉病已逐渐向西北扩展至黄淮海

冬麦区[4-5]。赤霉病不仅会大幅度降低小麦的产量和

品质，其病原菌代谢产生的真菌毒素也会对人畜健康

造成严重威胁[3, 6]。因此，有关小麦赤霉病的防治工

作一直备受关注。 

目前小麦赤霉病的防控措施主要包括抗病品种

选育、化学药剂防治和生物防治[3, 7-8]。选育抗赤霉病

的小麦品种是最直接的赤霉病控制方式，但因赤霉病

抗原较少且抗性机制较为复杂[9]，致使抗病且适宜大

面积推广种植的小麦种质资源严重缺乏。化学药剂防

治是减轻小麦赤霉病发生程度的关键，然而却容易导

致病原菌产生抗药性并对环境造成污染[7]。近年来，

利用拮抗微生物及其代谢产物的生物防治措施因具

有安全、低毒且对环境友好等优势，已成为赤霉病防

控的研究焦点[8, 10-11]。链霉菌(Streptomyces spp.)和芽

胞杆菌(Bacillus spp.)作为防治赤霉病重要的两类生

防菌，能分泌产生抗生素、环脂肽等多种具有抑菌作

用的次级代谢产物，对禾谷镰刀菌的生长具有明显的

抑制作用[12-14]。然而，目前有关小麦赤霉病生物防治

的研究多聚焦于生防菌的分离筛选和鉴定[10, 12, 14]，

忽略了实际生产中秸秆的存在对小麦赤霉病爆发的

影响。 

秸秆还田是目前农业生产中秸秆资源利用的主

要渠道，但其为各种病原生物的存活和增殖提供了有

利环境条件，加剧了农田作物病虫害的发生。禾谷镰

刀菌在田间的生长基质主要为秸秆，其是引起小麦赤

霉病爆发的关键源头之一。Trail[15]和 Leplat 等[16]曾

系统介绍了小麦赤霉病菌侵染循环过程，强调了病原

菌通常以田间秸秆为基质进行越夏越冬，其在秸秆残

体上形成的子囊壳或分生孢子是下一季度赤霉病爆

发的初侵染源。因此筛选秸秆降解生防菌加快田间秸

秆降解，控制秸秆源头的病原菌数量对小麦赤霉病的

防控具有重要意义。目前秸秆降解过程中拮抗菌对小

麦赤霉病菌的拮抗效应是否与平板对峙获取的结果

一致尚不清楚，有关赤霉病菌在秸秆中的生长规律也

尚未见报道。本文以禾谷镰刀菌为研究对象，结合平

板对峙试验和室内培育试验，探究秸秆降解过程中禾

谷镰刀菌的动态消长规律及其如何受制于生防拮抗

菌，以期为小麦赤霉病的生物防治和生防产品开发提

供理论指导。 

1  材料与方法 

1.1  供试材料 

供试秸秆为玉米秸秆，于 2017 年 10 月采自中国

科学院封丘农业生态试验站 (114°24′E，35°00′N)。

将采集到的新鲜玉米秸秆洗净后于 65  ℃ 烘干至恒

重，经粉碎机粉碎后过 60 目筛备用。秸秆基本理化

性质为：全碳 489.19 g/kg、全氮 10.17 g/kg、全磷 1.24 

g/kg、全钾 15.87 g/kg。 

供试禾谷镰刀菌 (F. graminearum，菌株编号为

CGMCC3.4598) 购自中国普通微生物菌种保藏中

心(CGMCC)。所选禾谷镰刀菌拮抗菌株为蜡状芽胞

杆菌 (B. cereus，菌株编号为 ACCC10263)、吸水链

霉菌(S. hygroscopicus，菌株编号为 ACCC41648)、

吸 水 链 霉 菌 井 冈 变 种  (S. hygroscopicus var. 

jingganggensis，菌株编号为 ACCC40051) 和娄彻氏

链霉菌 (S. rochei，菌株编号为 ACCC41594)，上述

4 种菌株购自中国农业微生物菌种保藏管理中心 

(ACCC)。 

1.2  试验设计 

1.2.1  平板对峙试验    采用对峙培养法初步检验

4 种拮抗菌对禾谷镰刀菌生长的抑制作用。先用接种

环将活化后的 4 种拮抗菌在直径为 90 mm 的 PDA 培

养基中央竖直划一条菌带，再用打孔器截取直径为 7 
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mm 的禾谷镰刀菌菌饼，分别接种于拮抗菌菌带两

侧，要求两菌饼中心各距菌带中心 20 mm。以只接种

禾谷镰刀菌的平板为对照，每个处理重复 3 次。最后

将平板置于 25  ℃ 恒温避光培养 7 d，测量抑菌带宽

度。抑菌带宽度为拮抗菌菌带边缘到禾谷镰刀菌菌落

边缘的垂直距离。 

1.2.2  室内培育试验    试验共设置 4 个处理，即玉

米秸秆+禾谷镰刀菌 (SF，对照)、玉米秸秆+禾谷镰

刀菌+吸水链霉菌 (SFX)、玉米秸秆+禾谷镰刀菌+吸

水链霉菌井冈变种 (SFJ)、玉米秸秆+禾谷镰刀菌+娄

彻氏链霉菌 (SFL)，每个处理重复 3 次。具体试验步

骤：称取过 60 目筛的烘干玉米秸秆样品 10.0 g 于

1 000 ml 无菌塑料瓶内，加入无菌水至秸秆饱和吸

水。按照表 1 设计的菌剂接种量，先加入禾谷镰刀菌

分生孢子悬液至玉米秸秆，25  ℃ 恒温避光培养 12 h

以促其孢子萌发成新的菌丝后，再向秸秆中加入上述

3 种拮抗链霉菌菌液。随后将盛有 15 ml 1 mol/L 

NaOH 溶液的 25 ml 吸收杯小心悬挂于塑料瓶内，加

盖密封，在 25  ℃ 条件下恒温避光培养 70 d，同时设

置空白对照，培养期间及时补充无菌水以维持秸秆饱

和吸水。分别在培养的第 7、42 和 70 天时进行破坏

性采样，以测定禾谷镰刀菌丰度和残留秸秆养分含

量。玉米秸秆的碳矿化量则采用碱液吸收法测定，分

别在培养的第 1 ~ 14 天和第 19、24、29、34、39、

42、51、59 和 70 天，取出盛有碱液的吸收杯，用浓度

为 1 mol/L HCl标准溶液进行滴定，计算CO2-C释放量。 

表 1  供试玉米秸秆接种菌量 
Table 1  Inoculation concentrations of different microbes in maize straws  

处理 禾谷镰刀菌(cfu/g) 吸水链霉菌(cfu/g) 吸水链霉菌井冈变种(cfu/g) 娄彻氏链霉菌(cfu/g) 

SF 2.3×105 – – – 

SFX 2.3×105 9.2×105 – – 

SFJ 2.3×105 – 9.2×105 – 

SFL 2.3×105 – – 9.2×105 

注：SF、SFX、SFJ 和 SFL 处理分别为玉米秸秆+禾谷镰刀菌、玉米秸秆+禾谷镰刀菌+吸水链霉菌、玉米秸秆+禾谷镰刀菌+吸水

链霉菌井冈变种、玉米秸秆+禾谷镰刀菌+娄彻氏链霉菌；cfu/g 表示每克烘干玉米秸秆接入的菌量，下同。  

 

1.3  测定方法与计算 

1.3.1  秸秆性质测定    玉米秸秆理化性质测定采

用常规土壤农化分析方法[17]：秸秆全碳含量采用重

铬酸钾–外加热法测定；全量氮磷钾采用 H2SO4-H2O2

消煮法，用半微量凯氏定氮法测定全氮含量，钼锑抗

比色法测定全磷含量，火焰光度计法测定全钾含量。 

1.3.2  禾谷镰刀菌丰度测定    残留秸秆中的禾谷

镰刀菌丰度采用荧光染料 (SYBR Green) 渗入法进

行实时荧光定量 PCR (qPCR)。所选用于定量禾谷镰

刀 菌 的 特 异性 引 物 为 Fg16F/Fg16R (Fg16F: 5′- 

CTCCGGATATGTTGCGTCAA-3′, Fg16R: 5′-GGTA 
GGTATCCGACATGGCAA-3′)[18]。采用宝生物工程

(大连)有限公司提供的 SYBR Premix Ex TaqTM 试剂

盒 ， 用 CFX96 Real-Time PCR System 扩 增 仪 

(Bio-Rad，美国)分析，每个样品平行 3 次。qPCR 反

应体系 (25 μl) 包括 SYBR Premix Ex TaqTM 12.5 μl，

上、下游引物 (10 μmol/L) 各 0.3 μl，DNA 模板 2 μl，

灭菌双蒸水 9.9 μl。qPCR 扩增条件[19]为 95 ℃、2 min，

然后 95 ℃、15 s，60 ℃、30 s，72 ℃、45 s，40 个

循环，于 72  ℃ 时测定荧光值。qPCR 标准曲线建立：

从纯培养的禾谷镰刀菌中提取菌丝 DNA 并测定其浓

度(ng/μl)，将菌丝 DNA 样品按 10 倍比稀释制作 7 个

浓度梯度 (10 ~ 10–5 ng/μl) 系列标准样品，标准样品

与待测样品在相同反应条件下进行实时荧光定量

PCR 扩增，根据标准样品 Ct 值与浓度梯度构建标准

曲线。最后将得到的待测样品 Ct 值代入标准曲线，

计算禾谷镰刀菌丰度。 

1.3.3  数据计算与方程拟合 

2
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( ) 12 1
44

2 44
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玉米秸秆 释放量

 

式中：CHCl 为标准盐酸浓度(mol/L)；V0 为空白滴定

消耗的盐酸体积(ml)；V1 为样品滴定消耗的盐酸体积

(ml)；m 为烘干玉米秸秆质量(g)。 

玉米秸秆 CO2-C 累积释放量 (g/kg) 指从培养开

始到某一时间点秸秆 CO2-C 的总释放量。本研究采

用一级动力学方程[20]对秸秆 CO2-C 累积释放量进行

拟合，即 Ct = C0 (1–e–kt) + C1，式中 Ct 为培养时间 t (d) 

时的 CO2-C 累积释放量(g/kg)，C0 和 k 分别表示秸秆

潜在可矿化碳含量 (g/kg) 及其矿化速率常数(d–1)，

C1 表示秸秆易矿化碳含量(g/kg)。 

1.4  数据处理 

试验数据采用 SPSS 21.0 进行单因素方差分析

(One-way ANOVA)和邓肯(Duncan)显著性检验，比较
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不同处理在 P<0.05 水平的显著性差异。采用 Origin 

9.0 作图，SigmaPlot 13.0 进行秸秆碳矿化动力学方程

拟合和参数计算。 

2  结果 

2.1  平板对峙试验 

由平板对峙结果(图 1)可知，供试 4 种拮抗菌株

对禾谷镰刀菌 CGMCC3.4598 菌丝生长的抑制效果 

不同。蜡状芽胞杆菌 ACCC10263 未对病原菌株

CGMCC3.4598 表 现 抑 制 作 用 ， 而 吸 水 链 霉 菌

ACCC41648、吸水链霉菌井岗变种 ACCC40051 和

娄彻氏链霉菌 ACCC41594 对病原菌菌丝的生长均

有不同程度的抑制作用，经测量其抑菌带平均宽度

依次为 2.67、1.67 和 1.12 mm，初步表明供试的这

3 种链霉菌菌株为禾谷镰刀菌 CGMCC3.4598 的潜

在拮抗菌。 

 

(F：禾谷镰刀菌 CGMCC3.4598；FB、FX、FJ 和 FL 分别表示禾谷镰刀菌 CGMCC3.4598 与蜡状芽胞杆菌 ACCC10263、 

吸水链霉菌 ACCC41648、吸水链霉菌井冈变种 ACCC40051 和娄彻氏链霉菌 ACCC41594 的平板对峙) 

图 1  4 种拮抗菌株对禾谷镰刀菌 CGMCC3.4598 的抑制作用 
Fig. 1  Antifungal activities of four antagonistic strains against F. graminearum CGMCC3.4598 

 
2.2  拮抗链霉菌对禾谷镰刀菌 CGMCC3.4598 丰

度的影响 

在为期 70 d 的室内培育试验中，残留秸秆中的

禾谷镰刀菌 CGMCC3.4598 丰度随着培养时间的延

长呈先增加后降低并趋于消亡的动态变化规律 (图

2)。各处理残留秸秆中的禾谷镰刀菌丰度在秸秆降解

42 d 时达到最大值，为 25.08 ~ 120.92 ng/g，而培养

结束 (70 d) 时，各处理残留秸秆中的禾谷镰刀菌丰

度处于最低水平，仅有 0.90 ~ 11.74 ng/g。 

对比不同处理来看，秸秆降解 7 d 时，残留秸秆

中的禾谷镰刀菌丰度顺序为 SFX>SFJ>SF>SFL，其

中 SFL 处理的禾谷镰刀菌丰度较 SF 处理显著降低

30.91%，而 SFX 和 SFJ 处理的禾谷镰刀菌丰度则分

别较 SF 处理显著提高 582.78% 和 168.69% (P< 

0.05)。秸秆降解 42 d 时，残留秸秆中的禾谷镰刀菌

丰度顺序为 SFJ≥SF≥SFX>SFL，该时期 SFL 处理

的禾谷镰刀菌丰度为 25.08 ng/g，较 SF 处理显著降

低 69.28%，而 SFX 和 SFL 处理与 SF 相比无显著性 

 

(图中小写字母不同表示同一培养期不同处理间的 

差异显著(P<0.05)，下同) 

图 2  残留玉米秸秆中的禾谷镰刀菌 CGMCC3.4598 丰度 
Fig. 2  F. graminearum CGMCC3.4598 abundance in residual maize 

straws 
 

差异。秸秆降解末期(70 d)，SF 和 SFL 处理的残留秸

秆中的禾谷镰刀菌均已近乎消亡(<1.00 ng/g)，两处理

间无显著性差异，而 SFX 和 SFJ 处理的禾谷镰刀菌
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丰度较 SF 处理则分别提高约 1 倍和 10 倍(P<0.05)。

总结上述结果可知，秸秆降解 7、42 和 70 d 后，吸

水链霉菌 ACCC41648 及其井冈变种 ACCC40051 均

未能显著降低禾谷镰刀菌 CGMCC3.4598 在残留秸

秆中的丰度，而娄彻氏链霉菌 ACCC41594 在秸秆降

解 7 d和 42 d后显著降低秸秆中的禾谷镰刀菌丰度分

别达 30.91% 和 69.28%。  

2.3  拮抗链霉菌对秸秆矿化特征的影响 

不同处理玉米秸秆 CO2-C 累积释放量的变化规

律相同，均呈前期 (0 ~ 14 d) 增速较快，随着培养时

间延长而增幅减缓并逐渐走向平稳的趋势(图 3)。秸

秆降解的前 14 d，各处理秸秆 CO2-C 累积释放量在

22.54 ~ 24.77 g/kg，占培养结束时 (70 d) 秸秆 CO2-C

累积释放量的 50.98% ~ 52.38%，表明玉米秸秆在培

养初期的矿化过程剧烈。对比不同处理来看，秸秆降

解 7、42 和 70 d 后，SFL 处理的秸秆 CO2-C 累积释

放量均达到最大，分别较不添加任何拮抗链霉菌的对

照(SF)显著提高 11.07%、11.58% 和 12.12% (P<0.05)，

而 SFX 和 SFJ 处理的 CO2-C 累积释放量与 SF 处理相

比均无显著差异，该结果表明娄彻氏链霉菌 ACCC 

41594 的添加对玉米秸秆的降解有显著促进作用。 

 

图 3  不同处理的 CO2-C 累积释放量  
Fig. 3  Cumulative emission amounts of CO2-C under different 

treatments 

 
为了进一步研究玉米秸秆降解过程中碳组分含

量的变化，采用一级动力学方程(Ct = C0 (1–e–kt) + 

C1)
[20]对秸秆 CO2-C 累积释放量与培养天数之间的动

态变化进行拟合，并计算其矿化参数，结果发现该方

程能很好地描述秸秆碳矿化动态过程(拟合优度 R2 

≥0.994)。如表 2 所示，各处理的秸秆潜在可矿化碳

(C0)含量(40.21 ~ 43.63 g/kg)远高于易矿化碳(C1)含

量(2.83 ~ 4.33 g/kg)，C0 约为 C1 的 9.74 倍 ~ 15.41

倍。对比不同处理来看，C0 在各个处理之间没有显

著性差异，而 C1 则呈现 SF≈SFJ>SFX≈SFL 的变化

规律，其中 SFX 和 SFL 处理的 C1 与 SF 处理相比分

别显著降低 23.10% 和 25.72% (P<0.05)。对于矿化速

率常数(k)而言，SFX、SFJ 和 SFL 处理与 SF 相比均

无显著性差异。 

表 2  根据一级动力学方程计算得到的秸秆碳矿化参数值 
Table 2  Estimated parameters according to first order kinetic 

equation for mineralization of maize straw carbon 

处理 C0 (g/kg) C1 (g/kg) k (d–1) R2 

SF 40.21 ± 3.23 a 3.81 ± 0.19 a 0.043 ± 0.004 ab 0.995

SFX 43.63 ± 3.41 a 2.83 ± 0.40 b 0.045 ± 0.003 ab 0.997

SFJ 42.19 ± 1.78 a 4.33 ± 0.46 a 0.041 ± 0.003 b 0.996

SFL 42.97 ± 4.32 a 2.93 ± 0.39 b 0.050 ± 0.006 a 0.994

注：C0 为玉米秸秆潜在可矿化碳含量，C1 为玉米秸秆易矿

化碳含量，k 为潜在可矿化碳的矿化速率常数，R2 为一级动力学

方程的拟合优度；同列中小写字母不同表示处理间差异达 P<0.05

显著水平，下同。 
 

2.4  拮抗链霉菌对残留秸秆养分性质的影响 

表 3 结果显示，秸秆降解 7 d 时，添加拮抗链霉

菌处理的残留秸秆全碳含量分别较不添加任何拮抗

菌的对照 (SF) 显著降低 2.56%、3.69% 和 3.69%，

而秸秆全磷和 C/P 与对照相比无显著差异；此外，该

时期 SFX 处理的秸秆全钾含量和 SFL 处理的全氮含

量较 SF 处理分别显著降低 4.00% 和 7.97%，SFJ 处

理的秸秆 C/N 和 C/K 则显著低于 SF 处理。秸秆降解

42 d 时，残留秸秆的全碳、全钾、C/N 和 C/K 在不同

处理之间均无显著性差异；添加拮抗链霉菌处理的残

留秸秆全磷含量均显著高于对照，C/P 则显著低于对

照。秸秆降解 70 d 时，不同处理之间残留秸秆的全

碳、全磷和 C/P 无显著性差异；就秸秆其他养分指标

而言，SFJ 处理的残留秸秆全氮含量显著最高，C/N

显著最低，而 SFL 处理的残留秸秆全氮含量和 C/N

的变化规律与 SFJ 处理相反。 

从整个培养阶段来看，秸秆降解 7、42 和 70 d

后，各处理残留秸秆的全碳和全氮含量均呈先增加后

降低的变化趋势，而残留秸秆的其他养分指标随着培

养时间延长尚无明显的变化规律。 

2.5  禾谷镰刀菌 CGMCC3.4598 丰度与残留秸秆

性质的相关性 

由表 4 的相关性分析结果可知，秸秆降解 7 d 时，

残留秸秆中的禾谷镰刀菌 CGMCC3.4598 丰度与秸

秆全钾含量极显著负相关(P<0.01)；降解 42 d 时，残

留秸秆中的禾谷镰刀菌丰度与秸秆易矿化碳(C1)含

量显著正相关(P<0.05)；降解 70 d 时，禾谷镰刀菌丰 
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表 3  残留玉米秸秆的养分性质 
Table 3  Nutrient characteristics of residual maize straws 

降解时间(d) 处理 全碳(g/kg) 全氮(g/kg) 全磷(g/kg) 全钾(g/kg) C/N C/P C/K 

SF 461.53 ± 0.77 a 11.04 ± 0.15 ab 1.67 ± 0.04 ab 17.73 ± 0.06 a 41.81 ± 0.60 a 275.96 ± 7.88 ab 26.03 ± 0.07 a

SFX 449.71 ± 1.65 b 10.68 ± 0.41 bc 1.56 ± 0.05 b 17.02 ± 0.25 b 42.17 ± 1.76 a 288.49 ± 9.84 a 26.43 ± 0.44 a

SFJ 444.52 ± 6.59 b 11.58 ± 0.30 a 1.69 ± 0.11 a 17.73 ± 0.32 a 38.41 ± 1.33 b 264.30 ± 18.22 b 25.08 ± 0.74 b

7 

SFL 444.50 ± 8.21 b 10.16 ± 0.51 c 1.55 ± 0.01 b 17.98 ± 0.17 a 43.80 ± 1.96 a 286.78 ± 5.62 a 24.73 ± 0.30 b

SF 471.34 ± 6.13 a 11.36 ± 1.04 b 1.27 ± 0.04 c 20.59 ± 0.36 a 41.74 ± 4.03 a 370.20 ± 8.30 a 22.90 ± 0.22 a

SFX 465.82 ± 6.13 a 12.60 ± 0.26 a 1.45 ± 0.07 b 20.94 ± 0.43 a 36.99 ± 1.24 a 322.30 ± 13.53 b 22.25 ± 0.31 a

SFJ 476.83 ± 15.96 a 12.12 ± 0.37 ab 1.60 ± 0.06 a 21.42 ± 0.25 a 39.39 ± 2.05 a 297.39 ± 5.49 c 22.27 ±1.01 a

42 

SFL 470.43 ± 0.56 a 12.69 ± 0.49 a 1.64 ± 0.03 a 20.83 ± 0.70 a 37.12 ± 1.45 a 286.29 ±5.45 c 22.60 ± 0.76 a

SF 459.93 ± 9.74 a 10.79 ± 0.52 b 1.46 ± 0.07 a 18.85 ± 0.89 b 42.71 ± 2.47 b 315.56 ± 13.91 a 24.44 ± 1.32 a

SFX 448.86 ± 9.98 a 10.86 ± 0.22 b 1.30 ± 0.12 a 20.07 ± 0.90 ab 41.32 ± 0.81 b 345.60 ± 23.55 a 22.38 ± 0.57 b

SFJ 442.60 ± 9.79 a 11.90 ± 0.00 a 1.40 ± 0.12 a 20.17 ± 0.30 a 37.20 ± 0.82 c 318.33 ± 30.46 a 21.95 ± 0.76 b

70 

SFL 449.19 ± 5.33 a 9.76 ± 0.20 c 1.40 ± 0.00 a 19.38 ± 0.14 ab 46.05 ± 0.69 a 319.77 ± 2.98 a 23.18 ± 0.42 ab

表 4  禾谷镰刀菌 CGMCC3.4598 丰度与残留秸秆性质的相关性 (n = 12) 
Table 4  Correlation coefficients among F. graminearum CGMCC3.4598 abundance with properties of residual maize straws 

降解时间(d) 全碳 全氮 全磷 全钾 C/N C/P C/K C0 C1 k 

7 ns ns ns –0.753** ns ns ns ns ns ns 

42 ns ns ns ns ns ns ns ns 0.648* ns 

70 ns 0.800** ns ns –0.822** ns ns ns ns ns 

注：**表示相关性达 P<0.01 显著水平，* 表示相关性达 P<0.05 显著水平，ns 表示无显著相关。 

 
度与秸秆全氮含量极显著正相关(P<0.01)，与 C/N 极

显著负相关(P<0.01)。 

3  讨论 

3.1  不同拮抗菌株对禾谷镰刀菌 CGMCC3.4598

的拮抗效果评估 

通过平板对峙试验对 4 种生防菌株的拮抗效果

进行初步检验(图 1)，确定了吸水链霉菌 ACCC41648 

(S. hygroscopicus)、吸水链霉菌井冈变种 ACCC40051 

(S. hygroscopicus var. jingganggensis)和娄彻氏链霉菌

ACCC41594(S. rochei)为禾谷镰刀菌 CGMCC3.4598 

(F. graminearum)的潜在拮抗菌，这与前人[21-22]的研

究结果相似。有研究认为蜡状芽胞杆菌(B. cereus)作

为生防芽胞杆菌的一种，能分泌抗菌肽等多种抑菌活

性物质，对小麦赤霉病菌有明显的抑制作用[23]。但

从本研究的对峙结果来看，蜡状芽胞杆菌 ACCC 

10263 对病原菌株 CGMCC3.4598 的生长未表现拮抗

作用，其原因有待进一步研究。基于 70 d 的室内培

育试验，我们发现秸秆降解 7、42 和 70 d 后(图 2)，

吸水链霉菌 ACCC41648 及其井冈变种 ACCC40051

均未表现抑制残留秸秆中禾谷镰刀菌生长的效应，这

与本文平板对峙呈现的结果不一致；而娄彻氏链霉菌

ACCC41594 在秸秆降解前 42 d 降低秸秆中的禾谷镰

刀菌丰度达 30.91% ~ 69.28%，其拮抗效果较上述两

种链霉菌株更为稳定。以上结果表明由平板对峙筛选

得到的拮抗菌株在其他环境条件下不一定能很好地

复现其拮抗作用。即便这些菌株在离体拮抗试验中对

目标病原菌产生较强的拮抗作用，但在实际病害防治

试验中可能没有防效[24]，这在前人[25-26]研究结果中得

到了证实。然而也有不少研究表明，经平板对峙筛选

获得的拮抗菌株在室内培养、盆栽试验和大田试验

中均表现出相同的生防效果[27-29]，其拮抗潜力依旧

稳定存在。Weller[30]研究认为拮抗菌在不同环境条

件下对目标病原菌所表现的防效差异可能与其自

身的生存能力、定殖能力以及抑菌物质的产生能力

等密切相关。 

3.2  拮抗链霉菌介导下的秸秆降解对禾谷镰刀菌

CGMCC3.4598 消长的影响 

根据室内培育试验结果(图 2)，我们发现无论拮

抗链霉菌添加与否，秸秆降解 42 d 是禾谷镰刀菌

CGMCC3.4598 从旺盛生长转向衰亡的临界期；秸秆

降解末期(70 d)，残留秸秆中的禾谷镰刀菌丰度已降

至最低水平。引起这种变化的原因可能是在培养前

期，秸秆含有的可溶性糖、氨基酸等营养物质相对充
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足，禾谷镰刀菌 CGMCC3.4598 能利用这些养分迅速

扩繁，随着秸秆不断降解，残留秸秆中的易利用养分

逐渐被消耗殆尽，病原菌因有效养分供应不足而最终

走向消亡[31]。 

本研究发现娄彻氏链霉菌 ACCC41594对禾谷镰

刀菌 CGMCC3.4598 的拮抗效果更稳定，其在秸秆降

解 7 d 和 42 d 时降低的禾谷镰刀菌丰度分别达

30.91% 和 69.28%。尽管秸秆降解 70 d 时，添加娄

彻氏链霉菌 ACCC41594 处理的禾谷镰刀菌丰度与对

照(SF)相比无显著差异(图 2)，但该时期对照组残留

秸秆中的禾谷镰刀菌已近乎消亡，其丰度仅有 0.90 

ng/g 左右，我们推测目标病原菌丰度过低很可能是导

致该时期娄彻氏链霉菌 ACCC41594 拮抗效应不显现

的原因之一。另外，从秸秆 CO2-C 累积释放量的结

果来看(图 3)，添加娄彻氏链霉菌 ACCC41594 能显

著促进玉米秸秆的降解(图 3)，这与前人[32-33]的研究

结果一致，他们认为娄彻氏链霉菌是一种纤维素降解

放线菌，其可产纤维素酶等胞外水解酶分解纤维素和

木质素类物质，对农作物秸秆的腐解作用十分明显。

进一步研究发现，该拮抗菌株较对照显著降低了秸秆

易矿化碳(C1)含量(表 3)，上述结果暗示娄彻氏链霉

菌 ACCC41594 很可能以消耗更多易矿化碳的形式促

进了玉米秸秆的降解，其原因有待进一步研究。为了

探明拮抗链霉菌添加后的秸秆性质变化与禾谷镰刀

菌丰度之间的关系，本文发现秸秆降解 7 d 时，添加

娄彻氏链霉菌 ACCC41594 较对照显著降低了秸秆的

全碳、全氮和 C/K(表 4)，但相关性分析结果(表 5)

显示残留秸秆中的禾谷镰刀菌丰度与上述指标无显

著相关，这暗示了该时期娄彻氏链霉菌 ACCC41594

抑制病原菌株 CGMCC3.4598 生长的效应有可能来

自其直接拮抗作用。周淑霞[33]和 Han 等[34]研究表示

娄彻氏链霉菌可产生多种具有抑菌作用的胞外次生

代谢产物，能直接对禾谷镰刀菌菌丝的生长产生抑制

作用。秸秆降解 42 d 时，残留秸秆中的禾谷镰刀菌

丰度与秸秆易矿化碳含量显著正相关(P<0.05)，易矿

化碳是容易被微生物降解利用的碳组分[35-36]，其活性

较高，当秸秆易矿化碳含量减少时，会引起赤霉病菌

生长所需的活性有机碳供应不足，进而限制了其生长

繁殖。因此该时期娄彻氏链霉菌 ACCC41594 对残留

秸秆中禾谷镰刀菌生长产生的抑制效应可能是通过

竞争消耗了更多的秸秆易矿化碳，引起病原菌所需的

易利用碳源减少所致。综合上述讨论可知，娄彻氏链

霉菌 ACCC41594 在秸秆降解过程中抑制禾谷镰刀菌

CGMCC3.4598 生长的效应有可能通过其直接拮抗作

用，也有可能通过促进秸秆降解引起残留秸秆的性质

发生变化所致，其机制仍有待进一步研究。 

4  结论 

本研究先通过平板对峙试验确定了吸水链霉菌

ACCC41648、吸水链霉菌井冈变种 ACCC40051 和娄

彻氏链霉菌 ACCC41594 是禾谷镰刀菌 CGMCC 

3.4598 的潜在拮抗菌。然后基于 70 d 的室内培育试

验，发现秸秆降解 7、42 和 70 d 后，娄彻氏链霉菌

ACCC41594 的拮抗效果较上述两株拮抗链霉菌更为

稳定，其能直接抑制禾谷镰刀菌的生长，也能在促进

秸秆降解的过程中通过改变残留秸秆性质间接抑制

禾谷镰刀菌的生长。本研究结果为小麦赤霉病的生物

防治提供了一定的理论指导。 
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