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摘要：为实现对田间土壤中禾谷镰孢 Fusarium graminearum 的定量检测，本研究构建了土壤含菌

量与玉米苗枯病病情指数的回归模型。基于禾谷镰孢甾醇14α-去甲基化酶基因CYP51C序列，设

计特异性引物HQ1-F/HQ1-R，利用引物建立实时荧光定量PCR（RT-qPCR）体系，选取4个玉米自交

系品种进行室内苗枯病接种试验，调查其病情指数，利用RT-qPCR体系检测土壤禾谷镰孢含菌量，

并对病情指数和土壤禾谷镰孢含菌量进行回归。结果表明，仅禾谷镰孢扩增出目的条带并且可从

多种病原菌土壤中检测出。RT-qPCR的熔解曲线具有单一吸收峰，扩增曲线的循环阈值与模板浓

度呈良好的线性关系，扩增效率为 104.7%，标准曲线为 y=－3.2137x+34.9560（R2=0.9968），最低可

检测到1 pg/µL的DNA。随着土壤禾谷镰孢接菌量的增加，单位土壤禾谷镰孢含菌量呈线性增加，

即y=13.603x－85.370（R2=0.9998）。4个玉米品种的病情指数与土壤禾谷镰孢含菌量的回归曲线分

别 为 y=0.0789x + 22.0590（R2=0.7949）、y=0.0304x + 7.8686（R2=0.9579）、y=0.0458x + 23.7540（R2=

0.5420）、y=0.0471x+32.0760（R2=0.6753）。
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Abstract：In order to quantify fungal pathogen Fusarium graminearum in field soil, the regression mod-

el between the number of soil fungi and the disease index of maize seedling blight was established. The

specific primers HQ1-F and HQ1-R were designed based on the sequence of the Sterol 14α-de-methyl-

ase gene CYP51C. The real-time quantitative PCR (RT-qPCR) system was established by using the seri-

al dilution of F. graminearum DNA as the standard. Indoor pot experiments with soil inoculation of

maize seedling blight pathogen were conducted to detect fungal content in the soil and investigate the

disease index. The results showed that the target band was amplified only from F. graminearum and de-

tectable from various pathogenic soils. The melt curve had a single absorption peak, and a fine linear re-

lationship existed between threshold cycle and template concentration. The standard curve based on the

formula y=-3.2137x+34.9560, was established with the correlation coefficient of 0.9968 and with high



410 植 物 保 护 学 报 45卷

amplification efficiency (1.047), and as low as 1 pg/µL of F. graminearum DNA could be detected.

Meanwhile, with the increase of the inoculation concentration of F. graminearum spores, the pathogen

number in the soil also linearly increased, and the equation was: y=13.603x-85.370 (R2=0.9998). In ad-

dition, the regression equations between disease index of different resistant inbred maize lines and the F.

graminearum content in soil were constructed and they were y=0.0789x + 22.0590 (R2=0.7949), y=

0.0304x+7.8686 (R2=0.9579), y=0.0458x+23.7540 (R2=0.5420), y=0.0471x+32.0760 (R2=0.6753).
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玉米是我国重要的粮食和饲料作物，也是重要

能源植物和工业原料。苗枯病是玉米生产上一种常

见的苗期病害，广泛分布于我国各玉米种植区，田间

发病率通常为 10%~20%，严重时高达 60%（王桂跃

等，1996；刘春元等，2007；Meng et al.，2017）。种

子、土壤带菌及病残体均可引起该病害的发生。近

年来，由于秸秆还田、气候变化以及感病品种利用等

原因，该病害发生呈逐年加重趋势。禾谷镰孢Fu-

sarium graminearum 是引起该病害的重要病原菌，

属于半活体营养型真菌，其能够以死体营养方式在

病残体或土壤中存活，直到下一个生长季再次侵入

寄主植物，因此土壤中积累的病原菌为苗枯病的重

要侵染源（王丽娟等，2011）。对玉米根际土壤中禾

谷镰孢进行准确鉴定和定量监测将有助于玉米苗枯

病病情的预测预报，因此，迫切需要建立一种简便、

快捷、高效和灵敏的分子检测体系。

现有的常规PCR检测技术存在检测灵敏度低、

假阳性或假阴性出现频率过高等问题，而环介导等

温扩增反应技术只能进行定性检测（Cubero et al.，

2001；Park et al.，2006）。实时荧光定量 PCR（real-

time PCR，RT-qPCR）具有较高的检测灵敏度和特异

性，能对病原物进行定量检测，且不需要进行凝胶电

泳分析，更适合于植物病原菌的研究。魏巍等

（2010）基于 ITS序列设计了 1对镰孢属特异性引物

并建立RT-qPCR体系，利用该体系对不同施肥方式

下大豆苗期土壤中镰孢菌的含量进行了定量检测。

Guo et al.（2012）利用禾谷丝核菌Rhizoctonia cerea-

lis的 β微管蛋白序列设计引物并建立荧光体系，其

最低可检测到 100 fg/µL浓度DNA。此外该技术在

柑橘溃疡病菌 Xanthomonas axonopodis pv. citri（殷

幼平等，2007）、菜豆荚斑驳病毒（Bean pod mottle vi-

rus，BPMV）（邓丛良等，2013）、啤酒花矮化类病毒

（Hop stunt viroid，HSVd）（赵晓丽等，2013）、南瓜花

叶 病 毒（Squash mosaic virus，SqMV）（孙 宁 等 ，

2010）、水稻纹枯病菌 Riziocotinia solani（Sayler &

Yang，2007）等检测方面均有应用。孙炳剑等

（2015）和程承等（2017）利用 RT-qPCR 技术定量检

测病原菌含量，并用于植株发病情况的研究，但未见

利用该技术检测土壤中病原菌及监测植物发病情况

的报道。

本研究利用CYP51C基因的不同序列设计针对

禾谷镰孢的特异性引物HQ1-F/HQ1-R，利用该引物

建立RT-qPCR体系，利用该体系对不同土壤接菌量

下玉米苗期土样中的禾谷镰孢进行检测并对不同土

壤接菌量下玉米苗枯病的发生程度进行分析，旨在

建立玉米苗枯病与土壤含菌量的回归方程，以期为

该病害的发生提出预警，为相关防控措施的制定提

供重要参考依据。

1 材料与方法

1.1 材料

供试菌株及植物：禾谷镰孢菌株D76-1和D66、

层出镰孢 F. proliferatum 菌株 D79-2、黄色镰孢 F.

culmorum 菌株 D95-3、拟轮枝镰孢 F. verticillioides

菌株 D13、尖镰孢 F. oxysporum 菌株 D16、茄镰孢 F.

solani菌株D69-1、藤仓镰孢F. fujikuroi菌株CP2AZ、

腐霉菌Pythium sp.菌株SD5、黄曲霉Aspergillus fla-

vus 菌株 SD3、青霉菌 Penicillium sp. 菌株 SD1-2，共

11株菌株，均由中国农业科学院作物科学研究所收

集、分离和保存；抗禾谷镰孢茎腐病的自交系玉米品

种齐 319，中抗禾谷镰孢茎腐病自交系玉米品种

B73，感禾谷镰孢茎腐病自交系玉米品种掖478和黄

早四，均由中国农业科学院作物科学研究所提供。

培养基：马铃薯葡萄糖琼脂（potato dextrose

agar，PDA）培养基：马铃薯 200 g、葡萄糖 20 g、琼脂

粉 20 g、蒸馏水 1 L；合成低营养琼脂（synthetic low

nutrient agar，SNA）培养基：KH2PO4 1 g、KNO3 1 g、

MgSO4 · 7H2O 0.5 g、KCl 0.5 g、蔗糖 0.2 g、葡萄糖

0.2 g、琼脂20 g、蒸馏水1 L。

试剂及仪器：琼脂粉、10×PCR Buffer、dNTPs、

Taq聚合酶，北京鼎国昌盛生物技术有限责任公司；

SYBR Green I，日本TaKaRa公司；真菌基因组DNA
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快速抽提试剂盒，生工生物工程（上海）股份有限公

司；BioFast Soil Genomic DNA Extraction Kit，杭州

博日科技有限公司；其它试剂均为国产分析纯。Ge-

neAmp PCR Syetem 9700基因扩增仪、ABI 7500 Re-

al-Time PCR System，美国ABI公司；DYY-12型电泳

仪，北京六一仪器厂；HZQ-F160 全温振荡培养箱，

常州诺基仪器有限公司；Q5000超微量核酸蛋白测

定仪，美国QUAWELL公司。

1.2 方法

1.2.1 菌株DNA提取及引物设计

供试菌株基因组 DNA 的提取：对供试 11 个菌

株进行单孢分离和纯化，挑取单孢分离和纯化的菌

株，将其置于贴有玻璃纸的PDA平皿上25℃培养7 d，

待菌丝长满全皿时刮取菌丝，液氮研磨粉碎后，参照

真菌基因组DNA快速抽提试剂盒说明书提取菌株

DNA。

引物HQ1-F/HQ1-R的设计：从NCBI下载禾谷

镰孢的CYP51C基因的部分序列（GU785037.1），利

用Primer 5软件设计引物，获得引物HQ1-F（TTGA-

CAGCACATTCGCCACT）和HQ1-R（ATATCCGTC-

TCGTCGCCTTG），委托生工生物工程（上海）股份

有限公司合成。

1.2.2 引物评价及带菌土样特异性检测

10 µL常规PCR扩增体系：模板 1.0 µL、上下游

引物各 0.5 µL、10×Buffer 1.0 µL、dNTP 0.5 µL、Taq

酶 0.25 µL、ddH2O 6.25 µL。反应程序：94℃预变性

5 min；94℃变性30 s，60℃退火30 s，72℃延伸1 min，

共 35 个循环；72℃延伸 10 min。取 PCR 产物于

1.0%琼脂糖凝胶中电泳，在凝胶成像系统上检测并

拍照。

特异性检测：以禾谷镰孢、层出镰孢、黄色镰孢、

拟轮枝镰孢、尖镰孢、茄镰孢、藤仓镰孢、腐霉菌、黄

曲霉、青霉菌的DNA为模板，分别取 1.0 µL模板进

行常规PCR扩增特异性检测。

灵敏度检测：将提取的禾谷镰孢基因组DNA用

ddH2O溶解，利用核酸蛋白测定仪检测其浓度，添加

ddH2O将其浓度调至105 pg/µL，取该浓度DNA溶液

按照10倍梯度稀释得到105、104、103、100、10、1、10-1

和10-2 pg/µL八个浓度，每个浓度梯度取1.0 µL进行常

规PCR灵敏度检测。

带菌土样特异性检测：挑取各菌株，将其分别接

种到不加琼脂的 SNA 培养液中，于培养箱中 25℃

下以 120 r/min 培养 3 d，制备各菌株孢子悬浮液。

将各孢子悬浮液接种到灭菌土中，制备4种土样：将

禾谷镰孢孢子悬浮液接种到灭菌土壤中制备土样

1；将禾谷镰孢菌株D66、层出镰孢菌株D79-2、拟轮

枝镰孢菌株D13、尖镰孢菌株D16、茄镰孢菌株D69-

1、黄色镰孢菌株D95-3、藤仓镰孢菌株CP2AZ、腐霉

菌菌株 SD5 八种致病菌混合后接种到灭菌土壤中

制备土样2；将土样2除禾谷镰孢菌外的其余7种致

病菌制备土样3；以灭菌土样作为土样4。取4种土

样风干过筛，称取1 g土样按照BioFast Soil Genom-

ic DNA Extraction Kit试剂盒说明书提取总DNA，取

1.0 µL DNA进行土样常规PCR特异性检测。

1.2.3 RT-qPCR体系和标准曲线的建立

分别以105、104、103、100、10、1、10-1和10-2 pg/µL

的DNA标准品为模板，在35个循环阈值内进行RT-

qPCR检测，每个梯度标准品设 3次重复。20 µL荧

光PCR扩增体系：2×SYBR Premix Ex TaqTM10.0 µL、

50×ROX Reference Dye II 0.4 µL、引物各 0.8 µL、模

板2.0 µL、ddH2O 6.8 µL。反应程序：95℃预变性30 s；

95℃变性 5 s，60℃退火 34 s，40 个循环；95℃ 15 s，

60℃ 1 min，95℃ 15 s，60℃ 15 s。

基于荧光检测仪输出的扩增曲线图与熔解曲线

图，选择温度合适且线性比例良好的浓度范围，以

DNA起始浓度的对数值为横坐标，以循环阈值Ct值

为纵坐标构建标准曲线。根据标准曲线的斜率计算

扩增效率，扩增效率E=10-1/a-1，a为斜率。在试验重

复性较好的情况下，标准曲线需保证高的线性（R2>

0.99）和合适的扩增效率（扩增效率E在 90%~110%

之间）（Dorak，2006）。

1.2.4 利用RT-qPCR体系检测土壤含菌量

平均循环阈值Ct：每个反应管内的荧光信号到

达设定阈值时所经历的循环数，取 3个管的Ct值计

算平均值。标准差：以算数平均数为中心，反映各观

测值离散程度的一个绝对指标；基于平均Ct值，Ex-

cel软件自动生成标准差。变异系数：反映单位均值

上的离散程度，即变异系数可以消除单位和（或）平

均数不同对 2个或多个资料变异程度比较的影响。

变异系数即为标准差与平均数的比值，变异系数小

于 1%，表明数据可重复性较好，结果稳定（Vaerman

et al.，2004）。

挑取禾谷镰孢菌株D66，将其接种到不加琼脂

的 SNA 培养液中，于培养箱中 25℃下以 120 r/min

培养 3 d，制备禾谷镰孢孢子悬浮液，用血球计数板

计算孢子浓度，将其分别稀释为 250、500、1 000、

5 000、10 000个/g，利用不同浓度的孢子悬浮液混合

灭菌土，制备带菌土样，参照试剂盒说明书提取土壤
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总DNA，并进行RT-qPCR检测。根据荧光检测仪输

出的 Ct值带入标准曲线方程计算土壤中禾谷镰孢

含菌量，对检测的土壤禾谷镰孢含菌量及土壤接菌

量的相关性进行分析。

1.2.5 苗枯病接种试验及病情调查

苗枯病接种试验：土样灭菌后与浓度为2×105个/mL

禾谷镰孢孢子悬浮液混合制得不同浓度的带菌土

样，其分别为250、500、1 000、5 000、10 000个/g。选

取4个玉米自交系品种掖478、齐319、B73和黄早四

进行试验，每个品种于每个浓度的菌土中播种10盆，

圆口盆上口直径 16 cm、下口直径 11 cm、高 14 cm。

每盆播种5粒种子，1周后间苗，每盆留3棵正常苗，

以灭菌蒸馏水混合土样为空白对照，室内管理控制

温湿度。

病情调查：待玉米4叶期时，调查玉米苗枯病的

发病情况，每个品种每个浓度下调查 10盆，每盆调

查 3棵。以王贵跃等（1996）的分级标准为主，结合

刘春元等（2005）的分级标准，最终确定玉米苗枯病

的病情分级标准，即 0级：无病害；1级：病株地上部

自下向上第 1片叶子叶尖变黄，根系产生少量褐病

斑；2级：病株地上部自下向上第 1~2片叶子叶尖变

黄，根系病变占整个根系的1/3以下；3级：病株地上

部自下向上第 1~3 片叶子叶尖变黄，第 1 片叶子开

始干枯，根系病变占整个根系的1/3以上，2/3以下；

4级：病株叶子全部萎焉，干枯，根系全部呈黑褐色。

根据调查的发病情况计算病情指数，病情指数=

100×∑（各级病叶数×各级代表值）/（调查总叶数×最

高级代表值）。

1.2.6 病情指数与土壤含菌量的回归分析

为了便于病害的预测，对RT-qPCR体系检测的

土壤禾谷镰孢含菌量和4个玉米自交系品种的病情

指数进行回归分析。

1.3 数据分析

应用 SAS 9.4 统计软件对数据进行统计分析，

采用Duncan氏新复极差法进行差异显著性检验。

2 结果与分析

2.1 引物评价及带菌土样特异性检测

只有禾谷镰孢菌株能扩增出190 bp的特异性条

带，其它供试菌株及空白对照均无扩增条带（图1），

表明HQ1-F/HQ1-R引物是禾谷镰孢的特异性引物。

HQ1-F/HQ1-R引物对禾谷镰孢基因组DNA检测的

灵敏度为100 pg/µL（图2）。含禾谷镰孢孢子悬浮液

的土样DNA（土样1）以及包括禾谷镰孢在内的8种

混合致病菌土样DNA（土样2）均可检测出特异性条

带（图3）。

图1 禾谷镰孢的特异性引物检测结果

Fig. 1 The specificity of the primers HQ1-F/HQ1-R to Fusarium graminearum

M：DL2000 marker；1~2：禾谷镰孢；3~8：层出镰孢、黄色镰孢、拟轮枝镰孢、尖镰孢、茄镰孢、藤仓镰孢；9~11：腐霉菌、黄

曲霉、青霉菌；12：空白对照。M：DL2000 marker；1-2：F. graminearum；3-8：F. proliferatum，F. culmorum，F. verticillioides，

F. oxysporum，F. solani，F. fujikuroi；9-11：Pythium sp.，Aspergillus flavus，Penicillium sp.；12：blank control.

图2 禾谷镰孢特异性引物灵敏度检测结果

Fig. 2 Sensitivity detection of the specific Fusarium

graminearum primers

M：DL2000 marker；1-8：105，104，103，100，10，1，10-1

and 10-2 pg/µL，respectively.

2.2 RT-qPCR体系和标准曲线的建立

各条扩增曲线光滑、倾斜度较大且各个循环阈

值间隔相等，RT-qPCR的灵敏度为 1 pg/µL，比常规

PCR灵敏度提高了 100倍（图 4-A）。标准品和样品

熔点曲线峰型单一，且熔点温度相同，均为 85.8℃，

表明扩增产物单一，特异性好且无引物二聚体形成

（图4-B）。标准曲线y=-3.2137x+34.956（R2=0.9968），

R2大于 0.99，斜率为-3.2137，扩增效率约为 104.7%

（图4-C），表明标准曲线满足要求。

图3 带菌土样的禾谷镰孢特异性检测结果

Fig. 3 The specific detection of Fusarium graminearum

in soil samples with fungi

M：DL2000 marker；1~4：土样 1~土样 4；5：空白对照。

M：DL2000 marker；1-4：soil samples 1-4；5：blank control.



2.3 利用RT-qPCR体系检测土壤含菌量

土壤中禾谷镰孢接菌量为250、500、1 000、5 000、

10 000 个/g 土时，土样的变异系数分别为 0.29%、

0.41%、0.17%、0.12%和 0.69%，均小于 1.00%，表明

数据可重复性较好，结果稳定。5 个浓度接菌量的

土壤含菌量分别为 19.09、46.80、82.82、372.22、

741.77 pg/µL，表明随着土壤接菌量的增加，土壤含菌

量呈线性增加，即y=13.603x-85.370（R2=0.9998），表

明所建立的RT-qPCR体系比较合理，可以准确反映

土壤含菌量（表1）。

图4 10倍梯度稀释的禾谷镰孢RT-qPCR扩增曲线（A）、熔解曲线（B）和标准曲线（C）

Fig. 4 RT-qPCR amplification（A）, melting（B）and standard（C）curves developed by using 10-fold dilution

of Fusarium graminearum DNA

表1 不同土壤接菌量的土样RT-qPCR检测及4个玉米品种的病情指数

Table 1 RT-qPCR detection of soil sample with different soil inoculations and the disease indexes of four maize varieties

土壤接菌量
（个/g土）
Inoculum

concentration

250

500

1 000

5 000

10 000

平均Ct

Mean Ct

30.84

29.59

28.79

26.69

25.74

标准差
Standard
deviation
（%）

0.092

0.119

0.050

0.033

0.180

变异系数
Coefficient
of variation

（%）

0.29

0.41

0.17

0.12

0.69

含菌量
Content of fungi

（pg/µL）

19.09±1.28

46.80±4.06

82.82±3.03

372.22±8.95

741.77±92.76

病情指数Disease index

齐319
Qi 319

6.66±0.00 b

8.87±2.21 b

11.09±2.21 b

22.20±2.20 a

28.87±4.43 a

掖478
Ye 478

11.10±2.22 d

18.89±1.11 d

42.22±2.22 c

64.44±2.22 b

73.33±6.67 a

B73

4.45±2.22 d

31.07±2.23 c

42.20±2.20 b

54.47±5.88 a

44.40±2.20 b

黄早四
Huangzaosi

17.76±2.23 c

37.76±2.23 c

57.76±2.23 a

44.43±4.43 b

62.17±4.43 a

Ct：循环阈值。表中数据为平均数±标准差。同列不同字母表示经Duncan氏新复极差法检验在P<0.05水平差异显著。

Ct：Cycle threshold. Data are mean±SD. Different letters in the same column indicate significant difference at P<0.05 level by Dun-

can’s new multiple range test.

2.4 不同土壤含菌量下的病情指数

相同土壤含菌量下，4个玉米品种的病情指数

存在差异。当土壤含菌量为 19.09、46.80、82.82、

372.22 和 741.77 pg/µL 时，玉米抗病自交系品种齐

319的病情指数均低于玉米感病自交系掖 478与黄

早四；当土壤含菌量为 741.77 pg/µL时，齐 319病情

指数达到 28.87，而当土壤含菌量为 46.80 pg/µL时，

感病自交系黄旱四病情指数就已经达到37.76，表明

抗禾谷镰孢茎腐病的玉米自交系对苗枯病亦具有一

定的抗性。随着土壤含菌量的增加，同一品种的病

情指数整体呈增加趋势，但不同土壤含菌量下各品

种病情指数的差异性不同，如当土壤含菌量为

46.80、82.82、372.22和 741.77 pg/µL 时，感病自交系

掖478病情指数为18.89、42.22、64.44、73.33，且四者

之间差异显著（P<0.05，表1）。

2.5 病情指数与土壤含菌量的回归分析

玉米感病自交系品种掖 478、抗病自交系品种

齐 319、中抗自交系品种 B73 和感病自交系品种黄

早四病情指数与土壤中禾谷镰孢含菌量的回归方程

分别为 y=0.0789x + 22.0590、y=0.0304x + 7.8686、y=

0.0458x+23.7540、y=0.0471x+32.0760，其回归方程

的决定系数 R2 分别为 0.7949、0.9579、0.5420 和

0.6753，表明在一定程度上可以通过检测土壤中禾

谷镰孢含菌量来预测地上植株的发病情况。

3 讨论

目前已报道的镰孢菌特异性引物大部分是基于

翻译延伸因子TEF-1α、ITS、β微管蛋白基因进行设

计开发的（Nicholson et al.，1998；Bluhm et al.，2002；

Mishra et al.，2003）。CYP51 基因能通过编码甾醇
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14α-去甲基化酶来影响麦角固醇的合成途径，其中

CYP51C为镰孢菌特有序列（Deng，2006），该基因在

镰孢种内高度保守，种间存在丰富变化，更适用于镰

孢菌属种间的特异性检测（Fernández-Ortuño et al.，

2010）。本试验的 RT-qPCR 体系采用 SYBR Green

染料法，其前提是 PCR反应的特异性，非特异性扩

增和引物二聚体均会影响结果的准确性（Halford et

al.，1999）；此外，标准曲线的构建同样重要，在试验

重复性较好的情况下，需保证高的线性（R2>0.99）和

合适的扩增效率（扩增效率在 90%~110% 之间）

（Dorak，2006）。本试验所建立的RT-qPCR体系无引

物二聚体等非特异性扩增，标准曲线及扩增效率均

符合要求；通过比较检测灵敏度发现，RT-qPCR 方

法最低能检测到 1 pg/µL 的样品，比常规 PCR 的检

测灵敏度高出 100 倍，可以实现对田间土壤中禾谷

镰孢的检测。

在病害显症前，感染玉米苗枯病菌的植株上部

不表现症状或症状轻微，难以直接进行诊断鉴定，极

易错过防治最佳时期，不利于该病害的控制，利用本

试验所构建的RT-qPCR体系及土壤含菌量与病情

指数的回归方程，可以在病害显症前对该病害可能

发生的严重程度进行预测预警，进而有针对性地制

定防控措施。同时，禾谷镰孢也是玉米茎腐病（陈

捷，2000；苏前富等，2015）和穗腐病（Duan et al.，

2016；周丹妮等，2016）的重要致病菌，本试验建立的

检测体系不仅仅局限于苗期玉米病害的检测，还可

用于实时监测整个生育期内玉米土壤中禾谷镰孢含

量，通过对土壤中病原菌动态变化的检测，以期为玉

米后期的重要病害防控提供一定的参考和依据。

从理论上讲，PCR体系可以对从死亡的分生孢

子和菌丝菌核中提取出的DNA进行扩增，但是在实

际土壤生态环境中，这些死体的分生孢子、菌丝和微

菌核会迅速消解（Nam et al.，2005），因此试验中所

用灭菌土样中的原菌量并不会影响试验结果，虽然

构建的单位土壤禾谷镰孢含菌量与其对应的灭菌土

壤中接种孢子量呈线性关系，但考虑到土壤环境的

复杂性，可能会影响实际土壤检测的灵敏度。由于该

检测方法只进行了室内盆栽试验，受环境条件的影

响，田间实际应用效果可能会与室内结果存在差异。
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