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根内根孢囊霉对大豆成熟期生物量、根腐病

及根际土壤百菌清残留的影响

接伟光１，２，林厚泽２，杨冬莹２，姚延轩２

（１．黑龙江大学生命科学学院／农业微生物技术教育部工程研究中心／黑龙江省寒区植物基因与生物发酵重点实验室／

黑龙江省普通高校微生物重点实验室，黑龙江哈尔滨１５００８０；２．黑龙江东方学院食品工程学院，黑龙江哈尔滨 １５００６６）

　　摘要：通过随机取样研究接种根内根孢囊霉（Ｒｈｉｚｏｐｈａｇｕｓｉｎｔｒａｒａｄｉｃｅｓ）菌剂对０、１年连作大豆成熟期生物量、根际
土壤ＡＭＦ孢子密度、ＡＭＦ侵染率及根腐病病情指数的影响，以及 Ｒ．ｉｎｔｒａｒａｄｉｃｅｓ对大豆根际土壤百菌清残留量的影
响。结果表明，接种Ｒ．ｉｎｔｒａｒａｄｉｃｅｓ菌剂可以提高大豆植株的生长及养分吸收，显著增加大豆植株生物量、ＡＭＦ侵染率
及ＡＭＦ孢子密度，同时Ｒ．ｉｎｔｒａｒａｄｉｃｅｓ及百菌清均对大豆根腐病有防治效果，且相比于百菌清，Ｒ．ｉｎｔｒａｒａｄｉｃｅｓ菌剂在
防治根腐病的基础上改善了根际土壤微环境、增加根系发达程度等；在不同的连作年限下，Ｒ．ｉｎｔｒａｒａｄｉｃｅｓ菌剂均可显
著降低土壤中百菌清残留量，且在接种菌剂＋百菌清处理组中，０年连作大豆百菌清残留量最低。
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　　大豆是全球第四大粮食作物，也是我国重要的
油料作物［１］，具有较高的营养价值以及多种益于人

体健康的活性物质［２］。近年来，为了追求大豆产

量，不断在同一土地上连续种植大豆，导致连作障

碍［３］。大豆连作会降低土壤 ｐＨ值［４］，使土壤有机

化合物（糖、有机酸和脲酶等）增加，从而有利于根

腐病致病菌的生长［５－６］，根腐病是大豆连作障碍的

直接体现，人们常用百菌清防治大豆等作物根腐病

病害［７］。百菌清是最常用的取代苯类杀菌剂［８－１０］，

具内吸性广谱性等特点，可通过接触真菌细胞并抑

制与谷胱甘肽相关的细胞呼吸酶而起杀菌作用［１１］，

该农药在环境中非常稳定，半衰期长，蓄积毒性显

著。现有研究表明，在许多蔬菜和水果如卷心菜、

黄瓜、大豆中均可以检测到百菌清残留，这已产生

了严重的食品安全威胁［１２］。

大量研究表明，丛枝菌根真菌 （ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ
ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｆｕｎｇｉ，简称 ＡＭＦ）对土壤中阿特拉津、多
环芳烃、双对氯苯基三氯乙烷（ＤＤＴ）及对硫磷等农
药残留的降解具促进作用［１３］。ＡＭＦ广泛存在于植
物根际，是最重要的土壤微生物之一，可与８０％的
陆地植物形成植物 －微生物共生体，在土壤肥力、
植物营养、诱导植物抗性及次生代谢等方面发挥着
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重要作用［１４］。同时，ＡＭＦ能够提高土壤酶活性，如
磷酸酶和脱氢酶等［１５］，增加土壤微生物活性及改变

根系菌群的结构，对清除土壤中有机污染物有重要

作用［１３］。Ｈｕａｎｇ等 接 种 幼 套 球 囊 霉 （Ｇｌｏｍｕｓ
ｅｔｕｎｉｃａｔｕｍ）后发现菌根和根外菌丝可促进阿特拉津
在土壤中的降解，改变土壤酶活性和总磷脂脂肪

酸［１６］；Ｗｕ等发现，ＡＭＦ可显著增加根际土壤中细
菌和真菌脱氢酶的活性［１７］；Ｈｕａｎｇ等发现，ＡＭＦ对
玉米根中阿特拉津的降解率较高。然而，关于 ＡＭＦ
对百菌清残留量影响的研究较少［１８］。本研究探究

根内根孢囊霉（Ｒｈｉｚｏｐｈａｇｕｓｉｎｔｒａｒａｄｉｃｅｓ）菌剂对０年
连作和１年连作大豆成熟期主要生物量、根腐病发
病率及大豆根际土壤百菌清残留量的影响，旨在为

改善黑龙江省大豆连作障碍、减少大豆中百菌清残

留及生物菌剂的田间应用提供理论基础。

１　材料与方法

１．１　材料与试剂
大豆品种为黑农４８（病害敏感型高蛋白品种），

购自黑龙江省农业科学院；试剂有百菌清（质量分

数为７５％，南京利民化工有限责任公司），乙腈、丙
酮、正己烷（色谱纯，天津市科密欧化学试剂有限公

司），氯化钠、百菌清标准品（质量分数≥９９．０％，天
津市科密欧化学试剂有限公司）。

ＡＭＦ菌剂：根内根孢囊霉（Ｒ．ｉｎｔｒａｒａｄｉｃｅｓ）由黑
龙江东方学院食品工程学院实验室制备。利用紫

花苜蓿扩繁制得菌剂：土壤与细沙过筛后，以土壤、

细沙和蛭石（体积比为 ５∶２∶３）混合物为基质，
１２１℃ 间歇１ｈ灭菌保存，随后将播种容器表面消
毒后装入２／３灭菌基质，浇适量无菌水后均匀撒入
４０ｇＲ．ｉｎｔｒａｒａｄｉｃｅｓ母菌剂，洒少量无菌水覆上述灭
菌基质０．５ｃｍ，均匀撒入２５ｇ紫花苜蓿种子，洒少
量无菌水，覆上述灭菌基质３ｃｍ，洒少量无菌水，定
期浇水；最后于出芽后种植４个月后收获菌剂。
１．２　仪器与设备

试验设备有不锈钢提式灭菌锅（上海申安医疗

器械厂）、电热鼓风干燥箱（上海一恒科技有限公

司）、电热恒温水浴锅、电热恒温培养箱、生化培养

箱（上海一恒科学仪器有限公司）、体式显微镜（北

京泰克仪器有限公司）、光学显微镜（麦克奥迪实业

集团有限公司）、双人单面净化工作台（苏州净化设

备有限公司）、气相色谱仪（安捷伦科技有限公司）、

匀浆机（广州仪科实验室技术有限公司）、氮吹仪（北

京优晟联合科技有限公司）、ｐＨ值计［梅特勒－托利
仪器（上海）有限公司］、台式微量高速离心机（湘仪

离心机仪器有限公司）、电泳仪（北京市六一仪器

厂）、凝胶成像分析系统（美国ＰｒｏｔｅｉｎＳｉｍｐｌｅ公司）。
１．３　试验设计

本试验于２０１９年５—１０月在黑龙江东方学院
试验田进行，试验大豆田分为２个主区域，即连作０
年大豆田（０年）和连作１年大豆田（１年）。大豆播
种日期为５月３日，收获日期为２０１９年９月３０日。
试验采用随机区组设计，每个主区域设为２个处理：
喷洒百菌清，Ｂ；接种Ｒ．ｉｎｔｒａｒａｄｉｃｅｓ菌剂＋喷洒百菌
清，ＲＢ。每个处理为 １个小区，每个小区面积为
２０ｍ２，垄间距约为４５ｃｍ，每个主区域３次重复。将
Ｒ．ｉｎｔｒａｒａｄｉｃｅｓ菌剂距离表层土４ｃｍ均匀撒下，后
将大豆种子撒在菌剂上方，每小区均使用菌剂

２００ｇ；将８０ｇ百菌清溶于６０Ｌ（每６６７ｍ２用量）水
后，有效浓度为８０ｍｇ／ｍＬ。在大豆出苗后６０、９０ｄ
喷洒，每个百菌清处理小区喷洒５．５Ｌ，４个农药小
区，共记２２Ｌ。大豆出苗后１５０ｄ进行取样，随机选
择不同处理的大豆植株３株及其根际土壤。
１．４　大豆主要生物量测定

试验于大豆成熟期进行取样，随机选择不同处

理的大豆植株３株，测定其株高、茎粗、根干质量、地
上干质量和百粒质量。大豆植株的株高从茎与根

的连接处开始至植株的最高点；茎粗是量取大豆植

株根与茎部连接处的粗度；根干质量是以茎与根连

接点为标记，取大豆植株根，测定其干质量；地上干

质量是以茎与根连接点为标记，取大豆植株地上部

分，杀青后以８０℃将大豆植株烘干至质量不再变化
测定其质量；百粒质量是在大豆成熟期，从每个处

理中随机选取１００粒大豆，测定其质量。
１．５　大豆根际土壤ＡＭＦ孢子密度测定

在大豆成熟期时利用湿筛倾析法测定大豆根

际土壤ＡＭＦ孢子密度。称取５０ｇ土样于烧杯中，
加入１００ｍＬ蒸馏水后浸泡３０ｍｉｎ。将筛子孔径数
目为由上至下以４０～２８０目摆好，上层３／４的上清
液集中一点缓慢倒入上层筛子中，接着继续向烧杯

中加入５０ｍＬ蒸馏水，重复操作，直到烧杯中土壤溶
液澄清后，将其全部倒入筛网中，用蒸馏水轻轻冲

洗各筛面上的筛出物，将２８０目筛子上的残余物用
蒸馏水冲洗到１００ｍＬ的离心管中，３０００ｒ／ｍｉｎ离
心３ｍｉｎ，离心后立即弃去上清液，并重复１次后将
６０ｍＬ６０％蔗糖溶液倒入管内，用玻璃棒缓慢搅动
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使沉淀充分悬浮，离心２ｍｉｎ后再次搅动沉淀重复
离心１次。将清液滤于２８０目筛，用无菌水冲去蔗
糖后缓慢冲至８５ｍｍ平皿内。实体显微镜下记录
４０个视野的孢子数量。
１．６　大豆侵染率的测定

在大豆成熟期时随机选取大豆根系５０个根段，
用碱性品红法测定ＡＭＦ侵染率，方法如下。

采用碱性品红法测定 ＡＭＦ侵染率。首先随机
选取５０个根样用蒸馏水冲洗干净后晾干，切成约
１ｃｍ长的小根段后于福尔马林 －醋酸 －乙醇
（ＦＡＡ）固定液中浸泡４ｈ以上，随后取出根段，用蒸
馏水反复冲洗晾干后放入１０％ ＫＯＨ溶液的试管中
完全浸泡，于９０℃水浴锅中加热１ｈ后，倒掉 ＫＯＨ
溶液，用蒸馏水冲洗根样直至溶液澄清，随后向试

管中加５％乳酸溶液浸泡５ｍｉｎ后，在试管中加入酸
性品红染色液，水浴９０℃加热１ｈ后，将根样取出，
于乳酸甘油溶液中浸泡脱色后，将根样置于甘油

中，最后将根样置于载玻片上进行观察。

ＡＭＦ侵染率＝（ＡＭＦ侵染的根段数／检测根段
数）×１００％，每个处理重复３次。
１．７　大豆根腐病发病率的测定

在大豆成熟期时取不同连作年限各处理大豆

完整根系，用自来水将根部冲洗干净，自然阴干。

参照表１评定大豆根腐病的病情指数，每个处理重
复３次。

表１　大豆根腐病病情指数

病情指数 发病特征

０ 无病斑

１ 主根没有变化，须根根尖有零星病斑

２ 主根有成片零星病斑

３ 病斑面积占根面积的２５％

４ 病斑面积占根面积３０％以上，且病斑绕茎成片

５ 病斑面积占根面积５０％以上

１．８　百菌清残留测定方法
１．８．１　色谱条件　色谱柱：弗罗里矽柱；柱温：
２７０℃；进样口温度：２００℃；检测器温度：３２０℃；载
气：氮气；流速：１ｍＬ／ｍｉｎ；进样方式：分流进样，进
样比１０∶１；进样量：１．０μＬ。
１．８．２　百菌清残留测定　首先将大豆成熟期土壤
样品过筛，备用。称取５．０ｇ样品并加入１０ｍＬ乙
腈放入匀浆机中匀浆２ｍｉｎ，滤纸过滤，将清液滤至
含有 １ｇＮａＣｌ的 １００ｍＬ具塞量筒中，收集滤液
５ｍＬ，置于超声波清洗仪中振荡１ｍｉｎ使有效成分

充分溶解后，室温静置 ３０ｍｉｎ使乙腈相与水相分
离，随后从原溶液中移取１０．００ｍＬ乙腈溶液置于烧
杯，８０℃水浴，通入氮气，蒸发近干后加入２ｍＬ正
己烷，盖上铝箔，待净化；随后将５ｍＬ丙酮－正乙烷
（体积比为１∶９）混合溶剂、５ｍＬ正乙烷淋至固相
萃取色谱柱中，溶剂将至色谱柱表层时，立即加入

上述净化液，用刻度离心管收集洗脱液，然后使用

５ｍＬ混合溶剂淋洗固相萃取色谱柱２次，对装有净
化的离心管进行氮吹，５０℃ 水浴，溶剂小于 ５ｍＬ
后用正乙烷定容至 ５ｍＬ，在振荡器上混合后待测。
１．８．３　百菌清残留量计算　定性分析：以试样中未
知成分保留时间，对比同方法下标准样品的保留时

间，相差在±０．０５ｍｉｎ内，即确定为同一物质。
定量结果计算：测得样品百菌清残留量以质量

分数ω计，单位为ｍｇ／ｋｇ。

ω＝ρ×
Ｖ１×Ａ×Ｖ３
Ｖ２×Ａｓ×ｍ

；

式中：ρ表示百菌清标准品质量浓度，ｍｇ／Ｌ；Ａ表示
样品中百菌清峰面积；Ａｓ表示百菌清标准品峰面
积；Ｖ１表示样品液体体积，ｍＬ；Ｖ２表示进样液体体
积，ｍＬ；Ｖ３表示样品定容体积，ｍＬ；ｍ表示试样质
量，ｇ；计算结果保留２位有效数字。
１．９　数据处理

使用ＳＰＳＳ２２．０软件处理数据及计算标准差，
数据均使用３次重复均值 ±标准差表示，显著水平
为Ｐ＜０．０５，使用Ｏｒｉｇｉｎ８．５软件作图。

２　结果与分析

２．１　Ｒ．ｉｎｔｒａｒａｄｉｃｅｓ菌剂和百菌清对大豆主要生物
量的影响

表２为不同连作年限下大豆植株的生物量。由
表２可知，随着连作年限增加，大豆植株株高、茎粗、
根干质量、地上干质量和百粒质量逐渐减低，且不

同试验处理对大田大豆植株各项生物量影响不同。

０年连作大豆接种菌剂后，鲜质量、株高、茎粗、根长
和百粒质量比对照组分别增加 １６％、２０％、８２％、
４５％、９％，与百菌清处理组相比，分别增加 ７％、
８％、３６％、２７％、４％，说明接种 Ｒ．ｉｎｔｒａｒａｄｉｃｅｓ菌剂
可使大豆主要生物量明显增高，且相比于百菌清，

菌剂更有促生作用。１年连作大豆接种菌剂后，大
豆主要生物量分别增加 １９％、２０％、１０１％、５６％和
１０％，与１年连作百菌清处理组相比，分别增加了
１２％、４％、５１％、１１％和２％，该种变化趋势与 ０年
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连作大豆变化趋势相似。接种菌剂后，０年连作和１
年连作大豆主要生物量比对照组增加了 ９％ ～
１０１％。喷洒百菌清后，０年连作大豆株高、根干质
量、百粒质量比对照组分别增加８％、３３％和６％，茎
粗和地上干质量无显著变化，１年连作大豆株高、茎
粗、根干质量、地上干质量、百粒质量与空白对照相

比分别增加７％、１５％、３４％、４１％和８％，表明喷洒
百菌清对０年连作大豆部分生物量影响较小。喷洒
百菌清后，与空白对照相比，０年连作和１年连作大
豆主要生物量增加了 ６％～４１％。当菌剂和百菌清
混合施用时，对比０年连作大豆对照组植株株高、茎
粗、根干质量、地上干质量和百粒质量分别增加

１９％、２６％、６０％、５６％和 ７％，与菌剂单独作用相
比，株高、茎粗和地上干质量增加３％、５％、８％，根
干质量降低 １２％，百粒质量无显著变化（Ｐ＞
００５），与百菌清单独作用相比，株高、茎粗、根干质
量、地上干质量和百粒质量分别增加 １０％、１３％、
２０％、３７％和１％，表明 Ｒ．ｉｎｔｒａｒａｄｉｃｅｓ菌剂可改善土
壤环境，促进大豆根系中干物质的积累和转运，比

菌剂和农药混合施用更有利于提高大豆生物量。

而ＣＫ１年连作大豆对比０年连作株高、茎粗、根干
质量、地上干质量和百粒质量分别降低 ４％、８％、
２４％、２６％和 ２１％，表明连作可导致土壤环境改变，
显著降低大豆生物量。

表２　Ｒ．ｉｎｔｒａｒａｄｉｃｅｓ和百菌清对大豆成熟期主要生物量的影响

连作方式 处理
株高

（ｃｍ）
茎粗

（ｃｍ）
根干质量

（ｇ）
地上干质量

（ｇ）
百粒质量

（ｇ）

０年连作 ＣＫ ７５．２８±２．３６ｃｄ ０．８８±０．１２ａｂ ２．８４±０．４７ｃｄ ２５．６３±０．４９ｃｄ ２４．６４±１．２１ｂ

Ｂ ８１．５１±５．４４ｂｃ ０．９８±０．１７ａｂ ３．７９±０．４７ｂｃ ２９．２４±４．９３ｂｃｄ ２６．０１±０．１７ａｂ

Ｒ ８７．３１±１．９６ａｂ １．０６±０．０８ａｂ ５．１７±０．６７ａ ３７．１７±３．０６ａｂ ２６．９４±１．０１ａ

ＲＢ ８９．７１±３．６０ａ １．１１±０．１２ａ ４．５４±０．１６ａｂ ４０．０１±８．６４ａ ２６．２０±０．１０ａ

１年连作 ＣＫ ７２．３５±２．２７ｄ ０．８１±０．０９ｂ ２．１６±０．３８ｄ １９．０４±１．３８ｄ １９．４８±０．６３ｄ

Ｂ ７７．１５±３．１８ｃｄ ０．９３±０．１０ａｂ ２．８９±０．４５ｃｄ ２６．７８±３．１４ｂｃｄ ２０．９６±０．５０ｃｄ

Ｒ ８６．４１±１．１８ａｂ ０．９７±０．０６ａｂ ４．３５±０．４５ａｂ ２９．７４±２．８２ａｂｃ ２１．４０±１．１６ｃ

ＲＢ ８４．３８±１．３１ａｂ １．０１±０．０９ａｂ ３．８３±０．４３ｂｃ ３２．７０±６．１７ａｂｃ ２２．１５±０．７５ｃ

　　注：Ｒ、ＣＫ分别表示接种Ｒ．ｉｎｔｒａｒａｄｉｃｅｓ菌剂及对照；Ｂ、ＲＢ分别表示喷洒百菌清、接种Ｒ．ｉｎｔｒａｒａｄｉｃｅｓ菌剂＋喷洒百菌清；同列数据后不同

小写字母表示在０．０５水平上差异显著，下表同。

２．２　Ｒ．ｉｎｔｒａｒａｄｉｃｅｓ菌剂和百菌清对大豆根际土壤
ＡＭＦ孢子密度、ＡＭＦ侵染率和根腐病发病率的影响
２．２．１　不同处理对ＡＭＦ孢子密度的影响　由图１
可知，接种Ｒ．ｉｎｔｒａｒａｄｉｃｅｓ菌剂后可显著提高土壤中
ＡＭＦ孢子密度，说明 Ｒ．ｉｎｔｒａｒａｄｉｃｅｓ与本试验样地
土著 ＡＭＦ之间无竞争作用，在侵染、发育及繁殖方
面相互促进共同生长；随着连作年限的增加，各处

理ＡＭＦ孢子密度逐渐降低。由喷洒百菌清处理组、
接种Ｒ．ｉｎｔｒａｒａｄｉｃｅｓ菌剂并喷洒百菌清处理组可以
看出，百菌清对 ＡＭＦ孢子密度有一定抑制作用，可
能的原因是百菌清对大豆根际土壤产生一定毒性

作用，进而降低了ＡＭＦ孢子密度。
２．２．２　不同处理对ＡＭＦ侵染率的影响　大豆在幼
苗期时，ＡＭＦ即可侵染大豆根系（０年连作、１年连
作）形成共生关系，无论是接种Ｒ．ｉｎｔｒａｒａｄｉｃｅｓ菌剂、
喷洒百菌清及 Ｒ．ｉｎｔｒａｒａｄｉｃｅｓ菌剂与百菌清混合处
理，ＡＭＦ均可和大豆形成菌根共生体，并随着大豆
生长时间的增加而不断增加，且不同处理的ＡＭＦ侵

染率均在大豆成熟期时达到最高。

此外，由图２可知，接种 Ｒ．ｉｎｔｒａｒａｄｉｃｅｓ菌剂可
显著提高连作大豆 ＡＭＦ的侵染率；由接种 Ｒ．
ｉｎｔｒａｒａｄｉｃｅｓ菌剂处理组和接种 Ｒ．ｉｎｔｒａｒａｄｉｃｅｓ菌剂
并喷洒百菌清处理组对比可以看出，百菌清对 ＡＭＦ
有一定的刺激作用，会提高其对大豆的侵染率，但

随着大豆生长的推移这种刺激作用逐渐减弱，大豆
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成熟期时转为抑制作用。同时，随着连作年限的增

加，大豆ＡＭＦ侵染率大体呈增长趋势。

２．２．３　不同处理对根腐病病情指数的影响　大豆
成熟期时不同处理对连作大豆根腐病病情指数的

影响如图３所示，可以看出不同连作年限及接种处
理，大豆根腐病的病情指数不同。从 ＣＫ来看，大豆
根腐病病情指数随着连作年限的增加而增加，说明

连作会使大豆植株病情加重。由图３还可以看出，
百菌清在大田防治大豆根腐病有良好的应用效果，

但在不同的连作年限下防治效果不同，可能的原因

是土壤中不同的微生物菌群结构导致的。接种 Ｒ．
ｉｎｔｒａｒａｄｉｃｅｓ菌剂后，不同连作年限大豆根腐病病情
指数均有下降，说明接种Ｒ．ｉｎｔｒａｒａｄｉｃｅｓ菌剂对不同
连作年限大豆根腐病均有防治效果。

２．３　Ｒ．ｉｎｔｒａｒａｄｉｃｅｓ菌剂对大豆及根际土壤百菌清
残留量的影响

大豆成熟期时不同处理土壤中百菌清残留情

况如图４所示。由图４可以看出，随着连作年限的
增加，大豆根际土壤中百菌清残留量增加，但不显

著，可能是由连作障碍引起的大豆根际土壤性质发

生改变，进而影响百菌清的降解。

　　百菌清在土壤中的降解以细菌为主，如土壤中
存在大量的芽孢杆菌（Ｂａｃｉｌｌｕｓｓｐ．）和肠杆菌

（Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒｓｐ．），可对百菌清进行分解代谢，由连
作土壤高通量测序分析结果可知大豆连作会抑制

细菌的生长繁殖、改变根际土壤的菌群结构，显著

降低细菌的丰度，从而导致百菌清的降解受阻。由

接种Ｒ．ｉｎｔｒａｒａｄｉｃｅｓ菌剂并喷洒百菌清处理组可以
看出，Ｒ．ｉｎｔｒａｒａｄｉｃｅｓ可显著降低大豆根际土壤中百
菌清的残留量，目前ＡＭＦ对土壤中有机污染物的降
解机制尚不清楚，本研究接种Ｒ．ｉｎｔｒａｒａｄｉｃｅｓ菌剂并
喷洒百菌清处理组可降低百菌清残留量可能的原

因是Ｒ．ｉｎｔｒａｒａｄｉｃｅｓ对土壤中百菌清降解有关酶及
土著降解菌生物活性具有积极的促进作用，菌根圈

效应可显著提高根际土壤包括百菌清降解菌在内

的多种微生物及土壤酶的生物活性［１９］，这可能是百

菌清残留量降低的主要原因。此外，研究发现 ＡＭＦ
可加速土壤中多数有机污染物的降解速率，如阿特

拉津、多环芳烃及ＤＤＴ等［２０］。

３　结论与讨论

本试验通过测定不同处理、不同连作年限对大

豆成熟期时植株主要生物量、根腐病病情指数及百

菌清残留量的影响，结果表明，接种 Ｒ．ｉｎｔｒａｒａｄｉｃｅｓ
菌剂、喷洒百菌清均可以显著提高大豆生物量，且

Ｒ．ｉｎｔｒａｒａｄｉｃｅｓ菌剂与百菌清相比作用更全面、持久
且环保；接种 Ｒ．ｉｎｔｒａｒａｄｉｃｅｓ菌剂会显著提高 ＡＭＦ
的侵染率及 ＡＭＦ孢子密度，连作及百菌清对 ＡＭＦ
孢子密度有抑制作用；连作会提高大豆根腐病病情

指数，Ｒ．ｉｎｔｒａｒａｄｉｃｅｓ及百菌清对大豆根腐病均有防
治效果，且相比于百菌清直接抑制致病菌外，

Ｒ．ｉｎｔｒａｒａｄｉｃｅｓ菌剂还可以改善根际土壤环境、增加
根系发达程度等。程蛟等的试验证明，田间施加不

同的ＡＭＦ菌剂可以提高大豆的生物量；在大豆连作
苗期接种根内根孢囊（Ｒ．ｉｎｔｒａｒａｄｉｃｅｓ）可改变根际
真菌群落组成，能显著降低大豆根腐病的病情指
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数［２１－２２］；Ｆｒｅｙ－Ｋｌｅｔｔ等的试验表明，植物分泌的萜
内酯是帮助 ＡＭＦ定位宿主的萌发信号，可刺激
ＡＭＦ菌丝的生长，促进ＡＭＦ侵染［２３］。

喷洒百菌清后，农药在大豆根际土壤中形成不

同程度的残留，随着连作年限的增加，土壤中百菌

清的残留较多，说明百菌清在自然环境中不易被完

全降解，同时连作障碍会抑制降解菌的生理活性，

延长百菌清在土壤中完全降解的时间。在不同的

连作年限下，Ｒ．ｉｎｔｒａｒａｄｉｃｅｓ菌剂均可降低土壤中百
菌清的残留量，说明Ｒ．ｉｎｔｒａｒａｄｉｃｅｓ对土壤中百菌清
的降解有促进作用。Ｒ．ｉｎｔｒａｒａｄｉｃｅｓ也可能直接参
与了百菌清的降解，Ｓｏｇｏｒｂ等的研究表明，微生物主
要通过产生还原酶、水解酶等对百菌清进行降

解［２４］，同时 Ｓｉｎｇｈ等研究发现，ＡＭＦ的菌丝可以产
生水解酶来分解土壤中多数有机物，很有可能也参

与百菌清的分解，ＡＭＦ既可以促进土壤中有机物的
分解，又可以加速植物及根际细菌对土壤中有机质

的利用［２５］。
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