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黄萎病不同发生程度棉田中土壤微生物多样性
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摘要：作物根际土壤微生物群落对土壤生态及作物健康至关重要。 以棉花黄萎病不同发生程度棉田的土壤为研究对象，采用理

化分析、微生物纯培养及高通量测序技术对土壤理化性质及微生物数量、细菌丰度多样性进行综合分析。 结果表明：在纯培养

条件下，大丽轮枝菌无菌发酵滤液对细菌生长有明显的抑制作用；棉田接种大丽轮枝菌对土壤中细菌、真菌、放线菌的数量及细

菌菌群丰度多样性未产生明显影响，不同采样时间的土壤中细菌菌群结构差异更大。 土壤中大丽轮枝菌微菌核数量与棉花黄

萎病的发生程度呈显著正相关。 土壤肥力对土壤中微生物数量起主导作用，而水稻⁃棉花轮作能够使棉田有效降盐、减病、改善

土壤肥力。 通过生物防治、作物轮作、深翻等调控措施增加土壤中有益菌群数量、改善土壤生态、降低棉田土壤中大丽轮枝菌菌

源数量是减轻棉花黄萎病危害的基础。
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新疆是我国最大的棉花种植区，棉花年产量占全国六成以上，棉花区位优势明显。 近年来随着棉区重心

向新疆转移，棉种跨区调运、病区棉秸秆还田加之长年连作等问题突出，致使棉花黄萎病在新疆发生加重、复
杂。 调查表明，新疆棉花黄萎病发病田占比超过 ５０．０％，病情指数达 ５．０ 以上的严重发病田占比 ２５．０％以

上［１］，部分棉区该病危害十分较重，已成为制约新疆棉花生产的关键因素。
棉花黄萎病是系统性侵染的土传病害，其病原菌为大丽轮枝菌（Ｖｅｒｔｉｃｉｌｌｉｕｍ ｄａｈｌｉａｅ），防治十分困难。 生

物防治被认为是治理棉花黄萎病最具潜力的方法［２］，但是，实践应用中发现，在利用生防菌剂或生物有机肥

等防治棉花黄萎病时，存在防治效果不稳定的问题。 棉花根际土壤微生物、大丽轮枝菌、土壤之间通过复杂的

相互作用形成的微生态系统，是影响棉花黄萎病发生、制约生防菌剂防效的重要因素。
作物根部土壤中微生物群落结构及其组成变化能反映土壤生态现状及变化趋势，对作物健康十分重要。

研究认为，不同棉花品种［３⁃９］、长年连作［１０⁃１３］、秸秆还田［１４］、作物套种［１５］、水稻轮作［１６］等都会造成棉田土壤中

微生物多样性水平、土壤酶活性、土壤微生物量等发生改变。 但是，目前缺乏对不同黄萎病发生程度棉田中的

土壤微生物多样性差异的研究。 本文以棉花黄萎病不同发生程度棉田土壤为研究对象，深入分析不同发病程

度棉田土壤中微生物群落的多样性以及土壤理化性质差异，探究土壤中制约棉花黄萎病发生的关键因素，揭
示棉花黄萎病发生与土壤微生物种群之间的相关性，为利用微生态调控手段进行棉花黄萎病的综合防治提供

理论依据。

１　 材料与方法

１．１　 供试材料

１．１．１　 供试菌株

大丽轮枝菌强致病力菌株 Ｖ９９１ 及弱致病力菌株 Ｖ２５０，由中国农业科学院植物保护研究所惠赠；本实验

室保存的细菌菌株 ＡＬ７。
１．１．２　 土壤样品采集与处理

在阿克苏市、库尔勒市、石河子市三地分别选择棉花黄萎病重病田和无病田（轻病田）各 １ 块。 于 ４ 月 ２０
日、５ 月 ２０ 日、６ 月 ２０ 日、８ 月 １０ 日分别取棉花根围 １０ｃｍ 深耕层土样，每块棉田对角线 ３ 点取样，每点间隔

５０ｍ，每点取 ５ 份小样，每份小样 ５００ｇ 土壤，混合成 １ 份土样。 共采集 ７２ 份土样。
土样经 ２ｍｍ 孔径过筛后分 ３ 份保存：一份保存于－８０℃，供提取土壤 ＤＮＡ 进行高通量测序分析；一份保

存于 ４℃冰箱供土壤微生物数量分析；一份土样风干后保存，进行土壤理化性质分析。
１．１．３　 取样棉田背景

阿克苏无病田为水稻轮作改良棉田（前茬为重病田）；重病田为相邻长年连作棉田。
库尔勒取样重病田为无病田内隔离出，面积约 ３５００ｍ２，通过连续 ３ａ 人工接种大丽轮枝菌使之成为重病

田；轻病田为紧邻的自然棉田，管理措施一致。
石河子轻病田和重病田均为自然棉田，未进行人工干预。

１．１．４　 培养基

马丁氏培养基（链霉素 ２００ｍｇ ／ Ｌ），高氏一号培养基（重铬酸钾 ５０ｍｇ ／ Ｌ），改良微菌核选择分离培养基（青
霉素 ２００ｍｇ ／ Ｌ） ［１７］，肉汤培养基（Ｌｙｓｏｇｅｎｙ ｂｒｏｔｈ ｍｅｄｉｕｍ，ＬＢ），胰蛋白胨大豆琼脂培养基（Ｔｒｙｐｔｏｎｅ ｓｏｙ ａｇａｒ
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ｍｅｄｉｕｍ，ＴＳＡ），马铃薯葡萄糖琼脂培养基（Ｐｏｔａｔｏ ｄｅｘｔｒｏｓｅ ａｇａｒ ｍｅｄｉｕｍ，ＰＤＡ）。
１．２　 大丽轮枝菌发酵液对细菌生长量影响测定

利用 ＰＤＡ 培养液培养菌株 Ｖ９９１ 和菌株 Ｖ２５０， ２７℃ 下在 １２０ｒｐｍ ／ ｍｉｎ 摇床上振荡培养 １４ｄ，之后

８０００ｒｐｍ ／ ｍｉｎ 离心 １５ｍｉｎ，收集上清液，利用 ０．２２μｍ 细菌过滤器过滤除菌，－４℃保存备用。 空白 ＰＤＡ 培养液

作为对照。
试验设 ５ 个处理，分别接种培养 ２４ｈ 的 ＡＬ７ 菌液 ５μＬ：①２０ｍＬＬＢ 培养液；②１６ｍＬＬＢ 培养液＋４ｍＬ 大丽轮

枝菌发酵上清液；③１０ｍＬＬＢ 培养液＋１０ｍＬ 大丽轮枝菌发酵上清液；④４ｍＬＬＢ 培养液＋１６ｍＬ 大丽轮枝菌发酵

上清液；⑤２０ｍＬ 大丽轮枝菌发酵上清液。 每处理以相同比例的 ＬＢ 培养液＋ＰＤＡ 空白培养液作为对照。
３０℃，２００ｒｐｍ ／ ｍｉｎ 培养 １０ｈ，每隔 ２ｈ 利用分光光度计测量每处理 ＯＤ６００值，３ 次重复。 培养 １０ｈ 后，取 ５ 次测量

值的平均值作为衡量每处理中细菌 ＡＬ７ 生长量的值。
１．３　 土壤理化性质分析

分析 ４ 月 ２０ 日与 ８ 月 １０ 日采集的 ２ 批土样的理化性质。 每块棉田 ３ 点土样混合成 １ 份土样。 将处理

好的土壤样品送交新疆土肥水农业科技工程中心进行统一化验。 分析指标包括 ｐＨ 值、总盐、有机质、全氮、
全磷、全钾、微生物氮。
１．４　 土壤中可培养微生物数量检测

对阿克苏市、石河子市、库尔勒市采样田 ４ 个时期采集的 ７２ 份土样，利用马丁式培养基、高氏一号培养

基、ＴＳＡ 培养基通过平板稀释分离法检测土壤中可培养真菌、放线菌、细菌的数量。
１．５　 土壤中大丽轮枝菌微菌核分离

取 １．１．２ 中 ８ 月份采集的棉田土样，水筛法处理后在改良微菌核选择分离培养基上利用平板稀释法分离

土壤中大丽轮枝菌微菌核；取石河子重病田 ４ 个时期采集的土样，按照上述方法进行大丽轮枝菌微菌核分离。
１．６　 高通量测序

１．６．１　 土壤样品总 ＤＮＡ 提取及检测

选择 ４ 月和 ８ 月份采集的 ３６ 份土壤样品，每份土样称取 ０．５ｇ，利用 ＢｉｏＴｅｋｅ ＤＰ４００１ 试剂盒提取土壤总

ＤＮＡ。 送交北京百迈客生物科技有限公司构建 ＤＮＡ 文库，采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｈｉｓｅｑ ２５００ ＰＥ２５０ 模式进行测序。 扩

增用 引 物 及 预 扩 增 程 序： 细 菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ （ Ｖ３ ＋ Ｖ４） 区 域 引 物： ５′⁃ＣＴＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡ⁃ ３′， ５′⁃
ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ⁃３′；样品检测 ＰＣＲ 预实验程序：９５℃预变性 ５ ｍｉｎ；９５℃变性 ３０ｓ，５０℃退火 ３０ｓ、
７２℃延伸 ４０ｓ，２５ｃｙｃｌｅｓ；７２℃延伸 ７ｍｉｎ。
１．６．２　 测序数据质量评估

对原始数据进行拼接（ＦＬＡＳＨ［１８］，ｖｅｒｓｉｏｎ），将拼接得到的序列进行质量过滤（Ｔｒｉｍｍｏｍａｔｉｃ［１９］，ｖｅｒｓｉｏｎ），

并去除嵌合体（ＵＣＨＩＭＥ［２０］，ｖｅｒｓｉｏｎ），得到高质量的 Ｔａｇｓ 序列。

１．６．３　 ＯＴＵ 分析

在相似性 ９７％的水平上对序列进行聚类（ＵＣＬＵＳＴ［２１］，ｖｅｒｓｉｏｎ １．２．２２），以测序所有序列数的 ０．００５％作为

阈值过滤 ＯＴＵ［２２］。

１．６．４　 物种注释及分类学分析

细菌 １６Ｓ 数据库：Ｓｉｌｖａ［２３］；物种注释 ＲＤＰ Ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ［２４］：置信度阈值为 ０．８；多重比对：ＰｙＮＡＳＴ［２５］；建树方

法：邻接法（Ｎｅｉｇｈｂｏｒ－Ｊｏｉｎｉｎｇ）；分类学树状图分析：ＭＥＧＡＮ５［２６］；ａｌｐｈａ 多样性指数分析：Ｍｏｔｈｕｒ［２７］ ｖｅｒｓｉｏｎ ｖ．１．
３０；Ｂｅｔａ 多样性分析（ｎ≥３）：基于 ｂｉｎａｒｙ ｊａｃｃａｒｄ、ｂｒａｙ ｃｕｒｔｉｓ、（ｕｎ）ｗｅｉｇｈｔｅｄ ｕｎｉｆｒａｃ（限细菌）多种算法呈现物种

多样性矩阵。
１．７　 数据分析

常规数据利用 Ｅｘｃｅｌ、ＳＰＳＳ 软件进行数据汇总、计算和作图。

３　 ５ 期 　 　 　 刘海洋　 等：黄萎病不同发生程度棉田中土壤微生物多样性 　
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２　 结果与分析

２．１　 大丽轮枝菌发酵液对细菌 ＡＬ７ 生长量的影响

图 １　 细菌 ＡＬ７ 在大丽轮枝菌发酵液中的生长趋势

　 Ｆｉｇ． １ 　 Ｔｈｅ ｇｒｏｗｔｈ ｔｅｎｄｅｎｃｙ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ｓｔｒａｉｎ ＡＬ７ ｉｎ

ｓｕｐｅｒｎａｔａｎｔ ｏｆ Ｖ． ｄａｈｌｉａｅ

Ａ：肉汤培养液，Ｌｙｓｏｇｅｎｙ ｂｒｏｔｈ；Ｂ：８ 比 ２ 的肉汤培养液与大丽轮

枝菌发酵液混合液，８ ｃｏｍｐａｒｅｓ ２ ｍｉｘｔｕｒｅ ｏｆ ｌｙｓｏｇｅｎｙ ｂｒｏｔｈ ｗｉｔｈ

ｐｏｔａｔｏ ｄｅｘｔｒｏｓｅ ａｇａｒ ｆｌｕｉｄ ｍｅｄｉｕｍ；Ｃ：１ 比 １ 的肉汤培养液与大丽轮

枝菌发酵液混合液， １ｃｏｍｐａｒｅｓ １ ｍｉｘｔｕｒｅ ｏｆ ｌｙｓｏｇｅｎｙ ｂｒｏｔｈ ｗｉｔｈ

ｐｏｔａｔｏ ｄｅｘｔｒｏｓｅ ａｇａｒ ｆｌｕｉｄ ｍｅｄｉｕｍ；Ｄ：２ 比 ８ 的肉汤培养液与大丽轮

枝菌发酵液混合液， ２ｃｏｍｐａｒｅｓ ８ ｍｉｘｔｕｒｅ ｏｆ ｌｙｓｏｇｅｎｙ ｂｒｏｔｈ ｗｉｔｈ

ｐｏｔａｔｏ ｄｅｘｔｒｏｓｅ ａｇａｒ ｆｌｕｉｄ ｍｅｄｉｕｍ；Ｅ：大丽轮枝菌发酵液， Ｐｏｔａｔｏ

ｄｅｘｔｒｏｓｅ ａｇａｒ ｆｌｕｉｄ ｍｅｄｉｕｍ

随着大丽轮枝菌发酵上清液比例增加，培养 １０ｈ
后，不同处理中细菌 ＡＬ７ 的生长量呈逐渐降低的趋势，
而对照处理中细菌 ＡＬ７ 的生长没有受到 ＰＤＡ 培养液的

抑制（图 １）。 结果表明，大丽轮枝菌菌株 Ｖ９９１、Ｖ２５０
的发酵上清液均能对细菌 ＡＬ７ 的生长起到明显的抑制

作用。
强致病力菌株 Ｖ９９１ 发酵上清液对细菌 ＡＬ７ 生长

的抑制作用超过弱致病力菌株 Ｖ２５０，说明致病力强菌

株产生的次生代谢产物或营养竞争能力相比弱致病力

菌株对细菌 ＡＬ７ 的生长影响更大。
２．２　 不同发病程度棉田土壤的理化性质分析

经化验分析（表 １），阿克苏市、石河子市、库尔勒市

３ 个地区 ６ 块取样棉田土壤样品的 ｐＨ 值在 ７．９７—８．４６
之间，均为偏碱性土壤。 库尔勒采样棉田盐份含量显著

高于阿克苏市和石河子市采样棉田，是阿克苏市和石河

子市采用棉田的 ６ 至 １０ 倍左右，阿克苏市经水稻轮作

改良的无病棉田盐份含量显著低于相邻的常年连作重

病田，体现了水旱轮作防病、降盐的特点。
从土壤肥力水平来看，石河子市采样棉田有机质、全氮、全磷含量均为 ３ 个采样地区中的最高值，其中石

河子市采样重病田中有机质、全氮含量分别达到了 ３８．６６ｇ ／ ｋｇ 土和 ２．０２５ｇ ／ ｋｇ 土，约为石河子对照轻病田的 ２
倍，土壤肥力水平高；库尔勒采样重病田土壤中有机质、全氮、全磷、全钾含量均与轻病田无明显差异；阿克苏

市水稻改良后的无病棉田土壤中有机质、全氮、全磷、生物氮量均略高于相邻重病田。

表 １　 不同地区棉田土壤理化性质（ｇ ／ ｋｇ）

Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｃｏｔｔｏｎ ｓｏｉｌ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｇｉｏｎｓ

取样地点
Ｓａｍｐｌｉｎｇ
ｌｏｃａｔｉｏｎ

病情指数
Ｄｉｓｅａｓｅ
ｉｎｄｅｘ

棉田类型
Ｆｉｅｌｄ ｔｙｐｅ

酸碱度
ｐＨ

总盐
Ｔｏｔａｌ ｓａｌｔ

有机质
Ｏｒｇａｎｉｃ
ｍａｔｔｅｒ

全氮
Ｔｏｔａｌ

ｎｉｔｒｏｇｅｎ

全磷
Ｔｏｔａｌ

ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ

全钾
Ｔｏｔａｌ

ｐｏｔａｓｓｉｕｍ

生物量氮
Ｂｉｏｍａｓｓ⁃Ｎ ／
（ｍｇ ／ ｋｇ）

阿克苏市 ５８．７ 重病田 ８．３９ １．７５ ８．３１ ０．４５ ０．６３ １８．７０ ５２．８５

０．０ 无病田 ８．４６ ０．９５ １１．５９ ０．６１ ０．７６ １８．７３ ８４．５７

石河子市 ９４．５ 重病田 ８．４４ １．１０ ３８．６６ ２．０２ ０．９６ １６．０９ ５２．８５

２４．５ 轻病田 ８．４４ １．３５ １７．３６ １．０４ ０．９５ ２０．６６ ３１．７２

库尔勒市 ８０．８ 重病田 ７．９９ ９．６０ ８．５６ ０．４０ ０．７２ １６．５７ ６７．３９

２．５ 轻病田 ７．９７ １１．１０ ９．３１ ０．４４ ０．６２ １６．４５ ５１．５３

２．３　 不同发病程度棉田土壤中可培养微生物数量分析

２．３．１　 不同发病程度棉田土壤中的细菌数量

分析结果表明（表 ２），阿克苏市采样重病田中细菌数量除 ５ 月份低于对照田外，４ 月、６ 月、８ 月份 ３ 个时

期土壤中细菌数量均显著高于轻病田；库尔勒市重病田土壤中 ４ 月份与 ８ 月份细菌数量高于对照田，５ 月份

和 ６ 月份则低于对照田，重病田和对照轻病田中细菌数量趋势呈交替变化，均无显著差异；石河子市重病田 ４
个时期土壤中细菌数量均高于轻病田，除 ８ 月份外，重病田土壤中的细菌数量均显著高于轻病对照田。
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２．３．２　 不同发病程度棉田土壤中的真菌数量

阿克苏市采样重病田中真菌数量除 ４ 月份低于无病对照田以外，５ 月份、６ 月份与 ８ 月份重病田土壤中真

菌数量均高于无病对照田，其中 ６ 月份达到显著性差异；库尔勒市采样重病田土壤中真菌数量除 ６ 月份以外，
均略低于轻病对照田，但 ４ 个时期均未达显著性差异；石河子市重病田其全生育期土壤中真菌数量均高于轻

病田，且在 ４ 月份、５ 月份、６ 月份均达到显著差异（表 ３）。

表 ２　 不同时期土壤中细菌数量（×５×１０６）

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｑｕａｎｔｉｔｙ ｏｆ ｓｏｉｌ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｍｅｓ

采集地点
Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｌｏｃａｔｉｏｎ

棉田类型
Ｆｉｅｌｄ ｔｙｐｅ

采样时期 Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｔｉｍｅ

４ 月 ２０ 日
Ａｐｒｉｌ ２０

５ 月 ２０ 日
Ｍａｙ ２０

６ 月 ２０ 日
Ｊｕｎｅ ２０

８ 月 １０ 日
Ａｕｇｕｓｔ １０

阿克苏市 重病田 ８４．２±３３．０ｂ ６９．３±７．５ａ ８３．３±１３．７ｂ ５２．７±５．０ｂ
无病田 ２３．８±２．７ａ ９１．６±９６．９ａ ５０．４±６．０ａ ２８．７±２．６ａ

库尔勒市 重病田 ２１．６±８．１ａ ４３．９±２４．８ａ １２．７±４．４ａ ３６．８±１７．１ａ
轻病田 １７．４±２．８ａ ６１．７±１７．４ａ ４１．９±３６．５ａ １６．４±８．３ａ

石河子市 重病田 ２７．４±７．１ｂ ２１．８±６．４ｂ ２７．３±６．７ｂ １１．２±９．９ａ
轻病田 １１．８±６．６ａ ６．８±２．３ａ １４．６±１０．３ａ １１．１±９．１ａ

　 　 ａ，ｂ 代表显著性差异分析，相同字母代表无显著性差异，不同字母代表有显著性差异

表 ３　 不同时期土壤中真菌数量（×５×１０５）

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｆｕｎｇｕｓ ｑｕａｎｔｉｔｙ ｏｆ ｓｏｉｌ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｍｅｓ

采集地点
Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｌｏｃａｔｉｏｎ

棉田类型
Ｆｉｅｌｄ ｔｙｐｅ

采样时期 Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｔｉｍｅ

４ 月 ２０ 日
Ａｐｒｉｌ ２０

５ 月 ２０ 日
Ｍａｙ ２０

６ 月 ２０ 日
Ｊｕｎｅ ２０

８ 月 １０ 日
Ａｕｇｕｓｔ １０

阿克苏市 重病田 ８．９±４．２ａ １１．６±７．２ａ １３．４±２．７ｂ １４．９±３．１ａ
无病田 １１．０±４．３ａ ９．９±０．７ａ ４．８±１．１ａ １４．４±４．７ａ

库尔勒市 重病田 １２．３±０．９ａ １０．０±２．８ａ ５．０±１．８ａ ７．２±１．７ａ
轻病田 １４．１±５．４ａ １２．１±５．７ａ ２．６±０．８ａ ９．８±１．６ａ

石河子市 重病田 １５．４±２．７ｂ １２．４±３．１ｂ １０．８±４．２ｂ １６．６±５．３ａ
轻病田 ８．２±３．１ａ ４．１±１．４ａ ４．２±１．０ａ １３．８±４．２ａ

　 　 ａ，ｂ 代表显著性差异分析，相同字母代表无显著性差异，不同字母代表有显著性差异

２．３．３　 不同发病程度棉田土壤中放线菌数量

石河子市采样棉田中放线菌数量基数很大，每克土中最高可达 １×１０８个。 阿克苏市采样无病田土壤肥力

指标均高于重病田（表 １），无病对照田 ４ 个时期土壤中放线菌含量均高于重病田，且在 ５ 月份和 ８ 月份达到

显著差异；库尔勒市重病田由人工接菌造成，轻病对照田为紧邻棉田，两地土壤肥力差异很小（表 １），放线菌

数量表现出呈交替变化的趋势，仅在 ８ 月份出现了显著差异；石河子市重病田土壤中有机质、全氮含量均显著

高于轻病对照田，重病田 ４ 个时期土壤中放线菌的含量同样显著高于轻病田（表 ４）。

表 ４　 不同时期土壤中放线菌数量（×５×１０５）

Ｔａｂｌｅ ４　 Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅｓ ｑｕａｎｔｉｔｙ ｏｆ ｓｏｉｌ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｍｅｓ

采集地点
Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｌｏｃａｔｉｏｎ

棉田类型
Ｆｉｅｌｄ ｔｙｐｅ

采样时期 Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｔｉｍｅ

４ 月 ２０ 日
Ａｐｒｉｌ ２０

５ 月 ２０ 日
Ｍａｙ ２０

６ 月 ２０ 日
Ｊｕｎｅ ２０

８ 月 １０ 日
Ａｕｇｕｓｔ １０

阿克苏市 重病田 １２８．８±３６．６ａ １７７．０±３９．２ａ ２３６．１±４１．２ａ １０４．９±８．４ａ
无病田 １５５．２±２７．３ａ ２６２．４±１５．４ｂ ２４３．４±４７．２ａ １７７．１±２２．２ｂ

库尔勒市 重病田 １５７．９±９．７ａ ２１３．６±１２．３ａ １９９．２±２５．６ａ １９１．９±６４．５ｂ
轻病田 １９１．８±４７．９ａ １８３．４±９９．１ａ ２０２．６±３８．７ａ １６０．４±２１．０ａ

石河子市 重病田 ６２８．２±６６．３ｂ ２３５．１±３２．５ｂ ３１７．２±４７．２ｂ ３１９．６±５１．１ｂ
轻病田 ２９１．１±５１．７ａ １５７．１±３８．６ａ ２１１．６±３９．８ａ １８７．７±３４．６ａ

　 　 ａ，ｂ 代表显著性差异分析，相同字母代表无显著性差异，不同字母代表有显著性差异

５　 ５ 期 　 　 　 刘海洋　 等：黄萎病不同发生程度棉田中土壤微生物多样性 　
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２．３．４　 不同发病程度棉田土壤中大丽轮枝菌微菌核数量

经分析（表 ５），阿克苏市、石河子市、库尔勒市每个地区重病田和轻病田土壤中大丽轮枝菌微菌核数量均

达到显著性差异。
阿克苏市采样重病田 ８ 月 １０ 日棉花黄萎病病情指数为 ５８．７，每克土中分离出的大丽轮枝菌微菌核数量

为 ４０ 个，而前期为重病田，经水稻轮作改良后的对照棉田黄萎病病情指数为 ０，其耕层土中未分离到大丽轮

枝菌微菌核；石河子市采样重病田同时期棉花黄萎病病情指数为 ９４．５，每克土中平均分离出的大丽轮枝菌微

菌核数量为 １９３ 个，对照轻病田每克耕层土中大丽轮枝菌微菌核数量为 ６ 个，病情指数为 ２４．５；库尔勒市人工

接菌重病田同期棉花黄萎病病情指数为 ８０．８，每克土中大丽轮枝菌微菌核数量为 ７３ 个，对照轻病田每克土中

棉花黄萎病微菌核数量为 １７ 个，病情指数为 ２．５。
为探明新疆棉田土壤中大丽轮枝菌微菌核含量的消长动态，对石河子重病田 ４ 个时期采集的土壤中微菌

核的含量进行了分析。 结果显示，４ 月份石河子重病田每克土中大丽轮枝菌微菌核数量为 １１９ 个；５ 月份采集

土壤中大丽轮枝菌微菌核数量最高，每克土中微菌核数量达 １９６ 个，至 ６ 月份略有降低，为 １５５ 个 ／ ｇ 土，８ 月

份土壤中微菌核的数量为 １３２ 个 ／ ｇ 土，低于 ６ 月份，略高于 ４ 月份（图 ２）。 土壤中大丽轮枝菌微菌核的含量

全年出现 １ 个高峰，呈现先增高后逐渐降低的趋势。
　 表 ５　 棉田黄萎病发生程度及 １０ｃｍ 耕层土壤中大丽轮枝菌微菌核

数量

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｍｉｃｒｏ ｓｃｌｅｒｏｔｉｕｍ ｑｕａｎｔｉｔｙ ｏｆ ｃｏｔｔｏｎ ｆｉｅｌｄ ｉｎ １０ ｃｅｎｔｉｍｅｔｅｒｓ

ｄｅｅｐ ａｎｄ ｄｉｓｅａｓｅ ｉｎｄｅｘ ｏｆ Ｖｅｒｔｉｃｉｌｌｉｕｍ ｗｉｌｔ

取样地点
Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｌｏｃａｔｉｏｎ

菌核数量
Ｍｉｃｒｏ ｓｃｌｅｒｏｔｉｕｍ ｑｕａｎｔｉｔｙ

病情指数
Ｄｉｓｅａｓｅ ｉｎｄｅｘ

阿克苏 ４０ ± １．２１ ｂ ５８．７ ｂ

０ ａ ０ ａ

石河子 １９３ ± ７．９９ ｂ ９４．５ ｂ

６ ± １．１０ ａ ２４．５ ａ

库尔勒 ７３ ± ２．６４ ｂ ８０．８ ｂ

１７ ± ０．９８ ａ ２．５ ａ

　 　 ａ，ｂ 代表显著性差异分析，相同字母代表无显著性差异，不同字母

代表有显著性差异

　 图 ２　 不同时期棉田 １０ｃｍ 耕层土壤中大丽轮枝菌微菌核含量的

动态变化

Ｆｉｇ．２　 Ｄｙｎａｍｉｃｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏ ｓｃｌｅｒｏｔｉｕｍ ｑｕａｎｔｉｔｙ ｉｎ １０ ｃｅｎｔｉｍｅｔｅｒｓ

ｄｅｅｐ ｏｆ ｃｏｔｔｏｎ ｆｉｅｌｄ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｍｅｓ

图 ３　 大丽轮枝菌微菌核含量与棉花黄萎病发病程度的相关性

　 Ｆｉｇ． ３ 　 Ｔｈｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｏｆ Ｍｉｃｒｏ ｓｃｌｅｒｏｔｉｕｍ ｑｕａｎｔｉｔｙ ａｎｄ

ｄｉｓｅａｓｅ ｄｅｇｒｅｅ ｏｆ Ｖｅｒｔｉｃｉｌｌｉｕｍ ｗｉｌｔ

Ａ：阿克苏无病田， Ｄｉｓｅａｓｅ⁃ｆｒｅｅ ｆｉｅｌｄ ｏｆ Ａｋｓｕ；Ｂ：库尔勒轻病田，

Ｍｉｌｄ ｄｉｓｅａｓｅ ｆｉｅｌｄ ｏｆ Ｋｏｒｌａ；Ｃ：石河子轻病田，Ｍｉｌｄ ｄｉｓｅａｓｅ ｆｉｅｌｄ ｏｆ

Ｓｈｉｈｅｚｉ；Ｄ：阿克苏重病田，Ｓｅｒｉｏｕｓ ｄｉｓｅａｓｅ ｆｉｅｌｄ ｏｆ Ａｋｓｕ；Ｅ：库尔勒重

病田，Ｓｅｒｉｏｕｓ ｄｉｓｅａｓｅ ｆｉｅｌｄ ｏｆ Ｋｏｒｌａ；Ｆ：石河子重病田，Ｓｅｒｉｏｕｓ ｄｉｓｅａｓｅ

ｆｉｅｌｄ ｏｆ Ｓｈｉｈｅｚｉ

２．４　 土壤中可培养微生物数量的相关性与棉花黄萎病

发生程度分析

２．４．１　 土壤中大丽轮枝菌微菌核含量与棉花黄萎病发

生程度的相关性

阿克苏市无病棉田未检测到大丽轮枝菌微菌核，石
河子市、库尔勒市发病严重棉田土壤中微菌核数量均显

著高于发病轻棉田。 相关性分析表明（图 ３），大丽轮枝

菌微菌核含量与棉花黄萎病发生程度的 Ｒ２ ＝ ０．８４７４
（Ｓｉｇ． ＝ ０．０３６），为显著正相关，在一定范围内，大丽轮枝

菌微菌核数量越多，棉花黄萎病发生越重。
２．４．２　 土壤中大丽轮枝菌微菌核含量与细菌、真菌、放

线菌数量的相关性

试验分析证明棉花黄萎病的发生程度与土壤中的

大丽轮枝菌微菌核含量呈显著正相关，而大丽轮枝菌发

酵液能够对细菌生长产生抑制作用。 但是，对不同棉田

６ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３８ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

土壤中大丽轮枝菌微菌核含量与放线菌、真菌、细菌数量的相关性分析表明，土壤中各微生物种群之间没有显

著相关性（表 ６）。

表 ６　 微生物数量与棉花黄萎病发生程度相关性

Ｔａｂｌｅ ６　 Ｔｈｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ａｎｄ ｄｉｓｅａｓｅ ｄｅｇｒｅｅ ｏｆ Ｖｅｒｔｉｃｉｌｌｉｕｍ ｗｉｌｔ

生物类群
Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｇｒｏｕｐ

相关分析
Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ

微菌核
Ｍｉｃｒｏ ｓｃｌｅｒｏｔｉｕｍ

放线菌
Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅｓ

真菌
Ｆｕｎｇｕｓ

细菌
Ｂａｃｔｅｒｉａ

微菌核 Ｍｉｃｒｏ ｓｃｌｅｒｏｔｉｕｍ 皮尔逊相关系数 １．０００ －０．７７３ －０．６５７ ０．０５２

Ｓｉｇ． ０．２２７ ０．３４３ ０．９４８

放线菌 Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅｓ 皮尔逊相关系数 －０．７７３ １．０００ ０．４５４ ０．４３０

Ｓｉｇ． ０．２２７ ０．５４６ ０．５７０

真菌 Ｆｕｎｇｕｓ 皮尔逊相关系数 －０．６５７ ０．４５４ １．０００ －０．５９９

Ｓｉｇ． ０．３４３ ０．５４６ ０．４０１

细菌 Ｂａｃｔｅｒｉａ 皮尔逊相关系数 ０．０５２ ０．４３０ －０．５９９ １．０００

Ｓｉｇ． ０．９４８ ０．５７０ ０．４０１

２．５　 棉田土壤细菌群落结构的组成与多样性分析

对 ３６ 个土壤样品进行高通量测序，共获得 ４０６２２５８ 对 Ｒｅａｄｓ，双端 Ｒｅａｄｓ 拼接、过滤后产生 ３０５２９９７ 条

Ｃｌｅａｎ ｔａｇｓ，平均每个样品产生 ８４８０５ 条 Ｃｌｅａｎ ｔａｇｓ。
样本文库的覆盖率指数均在 ９９．６％以上，反映本次测序结果代表了样本中细菌种群的真实情况。 各样品

的菌群丰度指数（Ｃｈａｏ１、Ａｃｅ）、生物多样性指数（Ｓｈａｎｎｏｎ、Ｓｉｍｐｓｏｎ）表明采集的土壤样品中的细菌种群多样

性较高（表 ７）。 分析表明，在 ９７％相似度水平下，阿克苏市、库尔勒市重病田和轻病田分别采集的样品之间的

操作分类单元（ＯＵＴ）数目存在显著性差异，而石河子市重病田和轻病田采集的样品生物 ＯＵＴ 数目不存在显

著性差异。

表 ７　 不同样品中细菌群落多样性指数

Ｔａｂｌｅ ７　 Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓａｍｐｌｅｓ

采样地点
Ｓａｍｐｌｉｎｇ
ｌｏｃａｔｉｏｎ

棉田类型
Ｆｉｅｌｄ
ｔｙｐｅ

采样时间
Ｓａｍｐｌｉｎｇ

ｔｉｍｅ

样品名称
Ｓａｍｐｌｅ

操作分
类单元
ＯＴＵ

菌群丰
度指数
ＡＣＥ

菌群丰
度指数
Ｃｈａｏ１

１ ／ 辛普
森指数

１ ／ Ｓｉｍｐｓｏｎ

香农指数
Ｓｈａｎｎｏｎ

覆盖率 ／ ％
Ｃｏｖｅｒａｇｅ ／ ％

阿克苏市 无病田 ４ 月 ａ４ｗ２ １８７０ １９７４．４ ２００４．５ １８０．４ ６．３ ９９．７

ａ４ｗ４ １８３２ １９５７．８ １９８０．７ １７０．３ ６．２ ９９．６

ａ４ｗ６ １８２３ １９７９．５ ２０４０．９ １２５．５ ６．１ ９９．６

８ 月 ａ８ｗ１ １８８３ １９８３．１ ２００６．４ ２３９．６ ６．４ ９９．７

ａ８ｗ２ １９１６ ２００７．３ ２０２６．３ ３０１．７ ６．５ ９９．７

ａ８ｗ３ １８５４ １９５４．６ １９７７．８ ２６１．４ ６．４ ９９．７

重病田 ４ 月 ａｎ４ｂ１ １９５５ ２０５８．１ ２０７４．２ １６４．４ ６．３ ９９．７

ａｎ４ｂ３ １９７１ ２０６９．６ ２１０７．８ １９９．３ ６．３ ９９．７

ａｎ４ｂ６ １８３７ １９４１．７ １９７３．２ １５７．９ ６．２ ９９．７

８ 月 ａｎ８ｂ１ １９３８ ２０２６．５ ２０５４．８ ３２６．５ ６．６ ９９．７

ａｎ８ｂ２ １９１９ ２０１７．７ ２０３４．６ ２２４．５ ６．４ ９９．７

ａｎ８ｂ３ １９７４ ２０５８．４ ２０９０．３ ２４０．７ ６．４ ９９．８

石河子市 轻病田 ４ 月 ｂｎ４ｗ２ １７９６ １８９０．９ １９１１．３ ２５１．１ ６．４ ９９．７

ｂｎ４ｗ４ １７２２ １８２１．３ １８３５．１ １７１．０ ６．２ ９９．７

ｂｎ４ｗ６ １７２３ １８０８．５ １８３６．８ ２２４．２ ６．３ ９９．８

８ 月 ｂｎ８ｗ１ １６５８ １７５７．９ １７９８．３ ２１０．９ ６．２ ９９．７

ｂｎ８ｗ２ １７７７ １９１９．６ １９４９．９ ２３５．１ ６．３ ９９．６

ｂｎ８ｗ３ １７５１ １８９４．９ １９５９．１ ２０９．０ ６．２ ９９．６
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续表

采样地点
Ｓａｍｐｌｉｎｇ
ｌｏｃａｔｉｏｎ

棉田类型
Ｆｉｅｌｄ
ｔｙｐｅ

采样时间
Ｓａｍｐｌｉｎｇ

ｔｉｍｅ

样品名称
Ｓａｍｐｌｅ

操作分
类单元
ＯＴＵ

菌群丰
度指数
ＡＣＥ

菌群丰
度指数
Ｃｈａｏ１

１ ／ 辛普
森指数

１ ／ Ｓｉｍｐｓｏｎ

香农指数
Ｓｈａｎｎｏｎ

覆盖率 ／ ％
Ｃｏｖｅｒａｇｅ ／ ％

重病田 ４ 月 ｓｎ４ｂ２ １６９２ １７６５．１ １７８５．６ ２０５．５ ６．３ ９９．８

ｓｎ４ｂ４ １７６６ １８３８．３ １８６０．９ ３０８．７ ６．５ ９９．８

ｓｎ４ｂ６ １７６０ １８４３．８ １８８０．５ ２６８．４ ６．４ ９９．７

８ 月 ｓｎ８ｂ１ １６５０ １７２４．３ １７４２．５ ３１３．６ ６．４ ９９．８

ｓｎ８ｂ２ １６８４ １７７８．３ １８１６．４ ２９１．０ ６．４ ９９．７

ｓｎ８ｂ３ １６１２ １７０７．３ １７２５．２ ３１７．６ ６．４ ９９．６

库尔勒市 轻病田 ４ 月 ｋ４ｃ１ １４４８ １５４４．８ １５８０．６ ５０．３ ５．６ ９９．８

ｋ４ｃ２ １３１７ １４２９．０ １４８２．８ ７４．５ ５．５ ９９．８

ｋ４ｃ３ １３７２ １４８２．８ １５３１．８ ９３．３ ５．７ ９９．６

８ 月 ｋ８ｃ１ １４４３ １５２９．５ １５６４．８ ２００．８ ６．１ ９９．８

ｋ８ｃ２ １４９６ １５７２．７ １６０９．１ １７４．０ ６．１ ９９．８

ｋ８ｃ３ １５６９ １６７９．２ １７４０．１ ２４６．９ ６．３ ９９．７

重病田 ４ 月 ｋ４ｖ１ １５７０ １６４２．３ １６７５．０ ６８．２ ５．８ ９９．８

ｋ４ｖ２ １５６６ １６７８．６ １７５５．５ １２８．３ ６．０ ９９．８

ｋ４ｖ３ １５５９ １６３４．２ １６７０．８ １３０．８ ６．０ ９９．８

８ 月 ｋ８ｖ１ １６１５ １６７６．８ １７０７．４ ２１９．１ ６．３ ９９．８

ｋ８ｖ２ １５６８ １６４２．２ １６５８．９ １８７．９ ６．１ ９９．８

ｋ８ｖ３ １６２０ １６９８．３ １７４６．２ ２１１．１ ６．２ ９９．８

图 ４　 不同样品中细菌群落多样性的 ＮＭＤＳ 分析

Ｆｉｇ．４　 ＮＭＤＳ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

ＮＭＤＳ：非度量多维尺度法，ｎｏｎ⁃ｍｅｔｒｉｃ ｍｕｌｔｉｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ ｓｃａｌｉｎｇ

２．５．１　 不同土壤中细菌群落结构的多样性分析

根据 ３６ 个土壤样品中细菌 ＯＴＵ 类型的丰度值利

用非度量多维尺度法（ＮＭＤＳ）进行多样性分析，比较不

同样品在细菌 ＯＴＵｓ 组成上的差异。 在应力值 ＝ ０．０５５
水平上，不同土壤中的细菌菌群受采集地点差异的影响

最大（图 ４），同一棉田采集的土壤样品中细菌菌群相

似，距离最近；继而是同一地区土壤样品中的菌群相似，
距离次之。 阿克苏市和石河子市土壤样品采集的棉田

是相互独立的，因此在不同的棉田水平上，阿克苏、石河

子采样重病田和轻病田土壤中的细菌菌群距离较近，均
能够独立区分开来。 而库尔勒市土壤样品中细菌菌群

受采集棉田的影响较小，不同棉田土壤样品中细菌菌群

距离较远；反而受采样时间的影响较大，同一时期采集

的土壤中细菌菌群距离更近，表明棉田接种大丽轮枝菌

并未对土壤中细菌菌群造成明显影响。
２．５．２　 不同土壤中细菌群落结构的聚类分析

对 ３６ 个样品基于 Ｂｅｔａ 多样性分析得到距离矩阵，通过非加权组平均法（ＵＰＧＭＡ）进行层次聚类分析（图
５）。 同一地区采集的土壤样品均单独归为一支，其中阿克苏市采集的土壤样品与石河子市采集的土壤样品

归为一个大的分支，库尔勒市采集的样品单独归为一支，在物种组成上阿克苏市土壤样品与石河子市土壤样

品较库尔勒地区更近。
具体到采样棉田，阿克苏市同一棉田不同时期采集的土壤样品能够聚为一支；更进一步，同一时期的采集

土壤样品归为一支。 石河子市采集土壤样品的物种组成聚类情况与阿克苏相同，同一时期、同一棉田均能够

８ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３８ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

图 ５　 不同样品中细菌群落组成的层次聚类分析

　 Ｆｉｇ．５　 Ｈｉｅｒａｒｃｈｉｃａｌ ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓａｍｐｌｅｓ

单独归为一支。
库尔勒市采样棉田的物种组成聚类分析结果与阿

克苏和石河子不同，由于库尔勒采样的重病田与轻病田

为同一块棉田隔离而来，且管理措施一致，因此在棉田

水平上没有把重病田与轻病田单独归为一支，反而是相

同采样时期的土壤样品中物种组成更为接近，４ 月份采

集的样品和 ８ 月份采集的样品各自归为一支，该结果与

ＮＭＤＳ 分析结果一致，充分说明人工接入大丽轮枝菌短

期内对土壤细菌种群未产生明显影响。

３　 讨论

本研究旨在分析棉田土壤中大丽轮枝菌与微生物

群落变化之间的相关性，通过研究棉花黄萎病不同发病

程度棉田土壤中微生物群落的结构差异，探究土壤中制

约棉花黄萎病发生的关键因素，为利用微生态调控措施

防控棉花黄萎病提供理论依据。
本文研究表明，在纯培养条件下，大丽轮枝菌无菌

发酵滤液对细菌 ＡＬ７ 的生长起明显的抑制作用，且强

致病力菌株的抑制能力更高，可能是大丽轮枝菌的致萎

毒素［２８］抑制了细菌的生长或大丽轮枝菌生长消耗了

ＰＤＡ 培养液中的营养物质所致。 据此推测，当土壤中

大丽轮枝菌种群达到一定数量时，可能会通过致萎毒素

直接抑制或通过侵染棉花引起根系分泌物的改变来影

响土壤微生物的种群结构［２９⁃３１］。 但是，库尔勒市采样的无病棉田通过连续 ３ 年人工大量接种大丽轮枝菌使之

成为棉花黄萎病重病田后，经土壤微生物数量分析发现，与轻病对照田相比，细菌、真菌、放线菌的数量动态呈

交替变化的趋势，各微生物类群数量均没有明显的差异；结合高通量测序，对各样品进行 ＮＭＤＳ 和层次聚类分

析，也得出接种大丽轮枝菌并未对土壤中细菌菌群遗传关系产生较大影响的结论。 加之，石河子、阿克苏棉花

黄萎病重病田中细菌数量反而显著高于轻病田（阿克苏重病田 ５ 月份样品除外），据此认为，短时期内大丽轮

枝菌并不能够引起棉田土壤中细菌菌群的明显改变。
研究认为细菌型土壤是土壤肥力提高的一个生物指标［３２］，李秀英［３３］、章家恩［３４］ 等认为土壤养分含量与

微生物数量存在较好的正相关性，土壤微生物的数量高低在一定程度上反映了土壤的肥力水平。 石河子采样

重病田为连作 ２０ 年以上棉田，该棉田土壤肥力水平较高，土壤中的有机质、全氮含量 ２—４ 倍高于其他棉田；
同时，该棉田黄萎病发病最重，病情指数接近 １００，土壤中大丽轮枝菌微菌核含量高达近 ２００ 个 ／ ｇ 土。 高通量

测序表明该田与石河子轻病对照田内细菌群落存在遗传差异，且重病田其土壤中细菌、真菌、放线菌数量均显

著高于对照轻病田，与张海燕等对新疆南疆不同连作年限棉田土壤微生物群落结构研究的结果接近［３５］。 该

结果证明了土壤肥力水平和微生物数量高的棉田并不能有效降低发病，而土壤中的大丽轮枝菌数量才是决定

棉花黄萎病发生的主导因素。 棉田土壤中有机质主要来源于棉籽饼以及棉秸秆还田等，当常年棉花连作加之

带菌秸秆还田会造成大量的病原菌积累，就会导致棉花黄萎病的严重发生。 控制该病关键在于利用生物防

治、轮作、深翻等生态调控手段增加土壤中有益菌群数量，降低耕层土壤中菌源数量，同时种植抗病品种结合

改善土壤生态、水肥条件加之健康的农事管理促进棉花健康生长，降低该病的危害。
土壤中是否存在大丽轮枝菌微菌核是棉花黄萎病能否发生流行的先决条件。 研究认为，每克土壤中 ０．０３

９　 ５ 期 　 　 　 刘海洋　 等：黄萎病不同发生程度棉田中土壤微生物多样性 　
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个微菌核就可造成发病，每克土壤中微菌核 ３．５ 个以上该病的发病率可达 １００％［３６］；另有研究认为导致棉花

黄萎病发病的临界量为 ０．５ 个 ／ ｇ 土［３７⁃３８］。 本文研究发现，石河子、库尔勒轻病田 ８ 月份每克土壤中微菌核数

量分别为 ６ 个和 １７ 个，对应病情指数则分别为 ２４．５ 和 ２．５，发病率未达 １００％，说明发病程度不是单纯的由菌

源数量决定，而是由棉花品种的抗病性以及大丽轮枝菌的致病力等因素在黄萎病发生程度与菌核数量的相互

关系上起到主导作用。 阿克苏棉花黄萎病重病田经过水稻轮作后未发生黄萎病，土壤中也未分离到大丽轮枝

菌微菌核，充分证明了菌源是该病发生的先决条件，同样也证明了水旱轮作对土传病害极佳的控制效果［１５］。
土壤中大丽轮枝菌微菌核含量与细菌、真菌、放线菌数量的相关性分析同样证明，棉花黄萎病的发生与大

丽轮枝菌微菌核含量呈显著正相关，与放线菌、真菌、细菌三大微生物种群之间没有显著相关性。 制约棉田土

壤中微生物群落的因素很多。 前人研究认为，棉花抗枯萎病品种连作田枯萎病菌数量明显少于重病田［４⁃５］，
连作是新疆棉花种植中的突出问题，长期连作造成棉花根际微生物多样性水平降低，土壤中三大类微生物总

数下降［１０］，病原拮抗菌减少，土壤酶活性下降［１１］。 秸秆还田虽然能提高连作棉田土壤微生物量的含量，缓解

棉花连作的不利影响，提高土壤质量［１４］，但是从病原菌传播、积累的角度来看，当棉田黄萎病发生时该模式不

利于控制棉花黄萎病的蔓延。 而轮作可提高土壤酶活性和微生物群落结构多样性，水稻棉花轮作［１６］、蒜棉套

作、麦棉套作［１５］均提高棉田土壤微生物中细菌和放线菌的数量，有效抑制棉田连作障碍的发生。
本文研究表明，水稻轮作能够有效降盐、减病、改善土壤肥力；接种大丽轮枝菌短期内不能造成土壤微生

物群落结构的明显改变；常年连作的重病田在土壤肥力高的情况下，土壤中微生物种群数量会高于健康棉田。
不同类型棉田土壤中微生物群落主要受土壤肥力、栽培措施、种植品种等因素影响，土壤中大丽轮枝菌微菌核

数量与棉花黄萎病的发生程度之间呈显著正相关，但并未显著造成微生物数量的变化。 改善棉田土壤微生物

群落结构可能会一定程度促进棉田土壤生态健康，但是，通过生物防治水旱、轮作、机械深翻等调控措施降低

棉田耕层土壤中病原菌数量，才是减轻棉花黄萎病危害的基础。
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