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天麻褐腐病与土壤微生物菌群结构的关联分析
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［摘要］ 目的：研究褐腐天麻与土壤微生物菌群的组成及变化，阐述天麻种植过程中天麻褐腐病与土壤微生物菌群之间

的关系，为揭示天麻褐腐病的原因提供理论基础。方法：采用内转录间隔区（ITS）和 16S rDNA 高通量测序技术，分别对健康、

褐腐天麻及其周际土壤中真菌和细菌的微生物多样性、群落组成结构、群落结构相似性进行分析。结果：与健康组相比，褐腐

天麻及其土壤中真菌和细菌分类单元（OTUs）数目均有增加，且土壤中真菌、细菌丰富度和多样性显著增高，褐腐天麻真菌多

样性显著降低，细菌多样性显著增高。在属分类水平上，健康天麻及其周际土壤中的优势真菌属为被孢霉属 Mortierella，该属

在 褐 腐 天 麻 及 其 土 壤 中 分 别 减 少 7.62% 和 15.75%，优 势 细 菌 属 为 慢 生 根 瘤 菌 属 Bradyrhizobium 和 Burkholderia-

Paraburkholderia；褐腐天麻及其周际土壤中的优势真菌属为土赤壳属 Ilyonectria，优势细菌属分别为沙雷氏菌属 Serratia 和慢

生根瘤菌属 Bradyrhizobium。结论：褐腐天麻与其周际土壤中真菌菌群具有极高相似度，说明土壤微生物真菌群落变化在一

定程度上造成天麻褐腐病的发生，其中褐腐天麻真菌群落组成中致病真菌土赤壳属 Ilyonectria 成为优势菌属，推测该菌属可

能含有天麻褐腐病的致病菌。
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［Abstract］ Objective： To study the microbial community composition and diversity of brown-rot

Gastrodia elata and its surface soil，in order to explain the relationship between brown-rot G. elata and soil

microflora in G. elata planting process and provide theoretical basis for revealing the reasons of G. elata brown-

rot disease. Method：Used internal transcribed spacer region（ITS）and 16S rDNA high-throughput sequencing
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technologies to detect the microbial diversity，community structure composition and community structure

similarity of fungi and bacteria in healthy tuber，Brown-rot tuber，healthy soil and Brown-rot soil. Result：

Compared with health groups，the number of fungi and bacteria operational taxonomic units（OTUs）was

increased in brown-rot G. elata and its soil，and the abundance and diversity of fungi and bacteria in brown-rot

G. elata soil were significantly decreased. The diversity of fungi in the tubers of brown-rot G. elata was

significantly reduced，while the diversity of bacteria was significantly decreased. At the genus level，Mortierella

was dominant fungi genus in healthy tuber and healthy soil，which was reduced 7.62% and 15.75% respectively

in brown-rot tuber and brown-rot soil. And the dominant bacteria genus was Bradyrhizobium and Burkholderia-

Paraburkholderia respectively. Ilyonectria was dominant fungi genus in brown-rot tuber and brown-rot soil，the

dominant bacteria genus was Serratia and Bradyrhizobium respectively. Conclusion： The fungal flora in the

tuber of brown-rot G. elata had a very high degree of similarity to that in the surrounding soil. These results

indicated that the change of soil microbial fungal community caused the occurrence of G. elata brown-rot disease

to a certain extent. And the pathogenic fungal Ilyonectria was dominant genus in fungi community of brown-rot

tuber and brown-rot soil. Ilyonectria may have the main G. elata brown-rot disease pathogen.

［Key words］ Gastrodia elata；soil；microbial diversity；brown-rot

天麻 Gastrodia elata 为兰科多年生异养型植

物，其干燥块茎具有息风止痉、平抑肝阳、祛风通络

的功效，用于治疗小儿惊风、癫痫抽搐、破伤风等病

症［1］，俗称“治风之神药”。天麻栽培品种主要有红

天麻、乌天麻、乌红杂交天麻，其中乌天麻品质高、

口感好，备受青睐。但乌天麻抗病性较差，每年有

近 20% 的乌天麻因遭受病原菌侵染而腐烂，腐烂病

害已成为限制乌天麻发展的主要因素之一。天麻

的病害有黑腐病、褐腐病、锈腐病、黑斑病、软腐病

等［2］。褐腐病是天麻腐烂病害中最为常见的一种，

症状表现为块茎腐烂，皮部萎黄，初期表面呈灰褐

色，有中部下陷的圆形病斑，切开块茎内部腐烂，病

斑为多个愈合成不规则褐色大斑块，手捏有白色乳

浆状物，严重者病害组织全腐烂成液状［3］。因此，重

视天麻褐腐病，探究其致病原因，对减少天麻病害，

保障天麻产量和质量有着重要意义。

植物的生长环境在其病害的发生及发展中起

到关键作用，尤其是土壤微生物多样性程度对维持

植物的健康至关重要［4］。如果土壤微生物环境遭到

破坏，常会导致植物内生菌群结构的紊乱，从而引

发病害。然而，天麻褐腐病与土壤微生物菌群结构

之间的关系尚不清楚，本实验对患褐腐病的天麻及

其周际土壤微生物菌群进行研究，探索天麻种植过

程中天麻褐腐病与土壤微生物菌群之间的关系，为

防治天麻褐腐病提供理论依据。

1 材料与方法

1.1 材料

1.1.1 健康、褐腐天麻及其周际土壤样品的收集

2018 年 12 月于贵州乌蒙藤菌业有限公司天麻种

植基地（海拔 1 781 m，105°55′16″E，27°13′47″N）
采集样本。随机选取 3 个采样点，在每个采样点挖

取的天麻中随机选择 5 窝健康天麻（分别编号为

HT1-1，HT1-2，HT1-3，HT1-4，HT1-5；HT2-1，HT2-

2，HT2-3，HT2-4，HT2-5；HT3-1，HT3-2，HT3-3，

HT3-4，HT3-5）和 5 窝褐腐天麻（分别编号为 BT1-1，

BT1-2 BT1-3，BT1-4，BT1-5；BT2-1，BT2-2，BT2-3，

BT2-4，BT2-5；BT3-1，BT3-2，BT3-3，BT3-4，BT3-

5）。本实验共采集了 15 窝健康天麻样本和 15 窝褐

腐天麻样本，将每窝天麻分别收集于样本袋中，并

做好标记。并采集上述 15 窝健康天麻的周际土壤

（分别编号为 HS1-1，HS1-2，HS1-3，HS1-4，HS1-5；
HS2-1，HS2-2，HS2-3，HS2-4，HS2-5；HS3-1，HS3-2，

HS3-3，HS3-4，HS3-5）和 15 窝褐腐天麻的周际土壤

（分别编号为 BS1-1，BS1-2，BS1-3，BS1-4，BS1-5；
BS2-1，BS2-2，BS2-3，BS2-4，BS2-5；BS3-1，BS3-2，

BS3-3，BS3-4，BS3-5）。土壤采集时，分别将天麻块

茎、蜜环菌菌索周边的土壤小心去除，采集其周边

厚度约 5 mm 的土壤作为样品，做好标记，确保土壤

样本与天麻样本一一对应。

1.1.2 主要仪器与试剂 9700 型聚合酶链式反应

（PCR）仪（美 国 ABI Gene Amp®）；E. Z. N. A. ® soil

DNA Kit 试 剂 盒（ 美 国 Omega Bio-tek，Norcross

GA）。
1.2 方法

1.2.1 样品处理及总 DNA 提取 天麻样本处理及

总 DNA 提取：分别从每窝天麻中选取 1 个约 100 g
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的天麻作为检测样本，所选的天麻在形态大小上大

致保持一致，褐腐天麻的样本至少有 1/2 被感染。

用自来水将天麻表面的土壤冲洗干净，并用 75% 乙

醇冲洗 5 遍，后用纯水清洗 3～4 次。将清洗干净的

天麻置于超净工作台中，用无菌的刀片从中间横

切，褐腐天麻从病健交界处切取一片 0.1 g 的薄片，

健康天麻从相同位置采集 0.1 g 的薄片。同一采样

点采集的 5 个样本混合，采集到一个离心管中，保证

每个采样点共有 0.5 g 的混合样本，3 个采集地的

15 份样本混合后每组获得 3 份健康天麻混合样本

（分别编号为 HT1，HT2，HT3）及 3 份褐腐天麻样本

（分别编号为 BT1，BT2，BT3），用于后续的总 DNA

的提取扩增及测序。天麻样品按照 E.Z.N.A.® soil

DNA Kit 试剂盒操作步骤进行样本总 DNA 提取，利

用 NanoDrop2000 超微量分光光度计及 1% 琼脂糖

凝 胶 电 泳 检 测 DNA 的 浓 度 和 纯 度 后 ，进 行 16S

rDNA 和 ITS 扩增。

土壤样本处理及总 DNA 提取：在超净工作台中

去除土壤样本中的石头、动植物残体等杂质，过

2 mm 网筛，并分别将同一个采样点的 5 个土壤样本

混合，搅拌均匀，称取混合土壤样本 0.5 g，3 个采集

地的 15 份样本混合后每组获得 3 份健康天麻周际

土壤混合样本（分别编号为 HS1，HS2，HS3）及 3 份

褐腐天麻周际土壤样本（分别编号为 BS1，BS2，

BS3），用于后续的总 DNA 的提取扩增及测序。按

照 E.Z.N.A.® soil DNA Kit试剂盒操作步骤进行土壤

样本总 DNA 提取，利用 NanoDrop2000 超微量分光

光度计及 1% 琼脂糖凝胶电泳检测 DNA 的浓度和

纯度后，进行 16S rDNA 和 ITS 扩增。

1.2.2 基因扩增及高通量测序 采用引物 338F

（5′-ACTCCTACGGGAGGCAGCAG-3′）和 806R

（5′̠GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3′）对 细 菌

16S rDNA 基因的 V3-V4 区域进行扩增，并使用引

物 ITS1F（5′-CTTGGTCATTTAGAGGAAGTAA-

3′）和 ITS2R（5′-GCTGCGTTCTTCATCGATGC-

3′）对真菌 DNA 基因的 ITS 区域进行扩增。细菌的

PCR 采 用 反 应 体 系 20 μL，包 括 5×FastPfu Buffer

4 μL，2.5 mmol∙L-1 dNTPs 2 μL，338F/806R（浓度

5 μmol ∙ L-1）0.8 μL，FastPfu 聚 合 酶 0.4 μL，BSA

0.2 μL，DNA 模板 10 ng，无菌超纯水补充至 20 μL。

真 菌 PCR 采 用 反 应 体 系 20 μL，包 括 10×Buffer

2 μL，2.5 mmol∙L-1 dNTPs 2 μL，ITS1F/ITS2R（浓度

5 μmol ∙ L-1）0.8 μL，rTaq 聚 合 酶 0.2 μL，BSA

0.2 μL，DNA 模板 10 ng，无菌超纯水补充至 20 μL。

整个过程在 PCR 仪中进行，程序如下，95 ℃下预变

性 3 min；95 ℃下变性 30 s，55 ℃下退火 30 s，72 ℃

下延伸 45 s，真菌扩增 35 个循环，细菌扩增 27 个循

环；72 ℃后延伸 10 min。2% 的琼脂糖凝胶电泳检

测 PCR 扩增产物。高通量测序文库的构建和基于

Illumina MiSeq 平台的测序由上海美吉生物医药科

技有限公司完成。

1.2.3 数据分析 MiSeq 测序得到的是双端序列数

据，采用 FLASH 与 Trimmomatic 对双端序列进行拼

接、质控，过滤 reads 尾部质量值 20 以下的碱基，去

除含 N 碱基的 reads。经过质量过滤，去除嵌合体序

列 ，最 终 得 到 的 序 列 用 于 OTU 分 析［5］。 利 用

USEARCH（v7.0）按照 97% 相似性对非重复序列

（不含单序列）进行 OTU 聚类，在聚类过程中去除嵌

合体，得到 OTU 的代表序列。采用 RDP classifier贝

叶斯算法对 OTU 代表序列进行分类学分析。基于

OTU 的结果计算菌群多样性，菌群多样性指数采用

Ace 指数，Shannon 指数，Simpson 指数，Chao 指数，

Coverage 指数，其中 Ace 指数，Chao 指数反映群落

的丰富度，指数越高表示群落物种越丰富；Shannon

指数，Simpson 指数反映群落多样性，Shannon 指数

越高表示群落物种多样性越高，而 Simpson 指数越

低表示群落物种多样性越高［6］；Coverage 指数反映

群落覆盖度。结合使用 R 语言等相关软件对样品进

行维恩图、群落结构组分图等相关分析。本文的数

据结果分析均取用各组 3 批样本所测得结果的平

均值。

2 结果与分析

2.1 微生物群落多样性分析 真菌测序分析结果

显示，健康、褐腐天麻及其周际土壤中有效序列数

目分别为 128 583，63 924，121 173，197 658 条，对各

组样品进行 OTU 种类进行统计，分别有 970，414，

1 475，1 927 种。细菌中各组样品有效序列数目分

别为 103 176，64 824，61 914，83 625 条，OTU 种类分

别有 1 567，1 534，1 694，2 256 种。上述结果表明，

褐腐天麻及其周际土壤中真菌、细菌的 OTU 数目和

种类与健康天麻相比均明显增多。褐腐天麻照片

见图 1。

土壤微生物多样性分析结果显示，褐腐天麻周

际土壤中真菌、细菌的 Ace，Shannon，Chao 指数与

健康天麻周际土壤相比明显增多，见表 1，2。表明

天麻发生褐腐病后土壤的真菌、细菌丰富度和多样

性显著增高。与健康天麻相比，褐腐天麻中真菌的

Shannon 指数和 Chao 指数显著降低，见表 3；而细菌
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的 Ace 指数和 Shannon 指数显著增加，见表 4。表明

褐腐天麻中真菌的丰富度及多样性降低，而细菌的

丰富度及多样性增加。4 组样本中 Coverage 指数都

接近 100%，表示样本序列中未被测出的概率低，在

该水平上的测序结果能够反映出所测样本中真菌、

细菌的真实情况。

2.2 微生物群落结构组成分析 微生物群落组成

属水平的分析结果见图 2，健康天麻周际土壤中的

优势真菌属为被孢霉属 Mortierella，占比为 20.60%，

优势细菌属为慢生根瘤菌属 Bradyrhizobium，占比

3.88%；褐腐天麻周际土壤中的优势真菌属为被孢

霉属 Mortierella 和隐球菌属 Cryptococcus，占比分别

为 12.98% 和 10.49%，优势细菌属为慢生根瘤菌属

Bradyrhizobium，占比 5.84%；健康天麻中的优势真

菌 属 为 被 孢 霉 属 Mortierella 和 隐 球 菌 属

Cryptococcus，占比分别为 16.49% 和 8.21%，优势细

菌 属 为 Burkholderia-Paraburkholderia，占 比 为

10.40%，其次为根瘤菌属 Rhizobium 与 Anaerosinus，

占比分别为 6.93%，6.72%；褐腐天麻中的优势真菌

属为 Neobulgaria，土赤壳属 Ilyonectria，花边伞属

A. 轻度褐腐病害天麻样本；B. 重度褐腐病害天麻样本；C. 重度褐腐

病害天麻横切面

图 1 患褐腐病的天麻样本

Fig. 1 Simple of brown-rot Gastrodia elata's tubers

表 2 健康、褐腐天麻周际土壤细菌群落多样性指数分析（x̄± s，n=3）

Table 2 Analysis of tuber surface soil bacteria community diversity in healthy and brown-rot Gastrodia elata（x̄± s，n=3）

样品名

健康天麻周际土壤

褐腐天麻周际土壤

Ace指数

1 599.70±40.78b

2 141.40±63.03a

Chao 指数

1 633.50±48.72b

2 162.50±86.20a

Shannon 指数

5.870 3±0.071 5b

6.258 2±0.194 3a

Simpson 指数

0.009 3±0.001 1a

0.006 9±0.003 1a

Coverage/%

98.4

97.8

表 1 健康、褐腐天麻周际土壤真菌群落多样性指数分析（x̄± s，n=3）

Table 1 Analysis of tuber surface soil fungus community diversity in healthy and brown-rot Gastrodia elata（x̄± s，n=3）

样品名

健康天麻周际土壤

褐腐天麻周际土壤

Ace指数

1 247.50±24.65b

1 586.60±37.56a

Chao 指数

1 236.90±31.10b

1 575.40±54.11a

Shannon 指数

4.772 1±0.063 9b

4.987 1±0.048 5a

Simpson 指数

0.025 3±0.001 2a

0.022 0±0.001 7a

Coverage/%

99.5

99.6

注：同一列不同小写字母表示同一指标具有显著差异；n 表示测定样本数（同一采样点采集的 5 个样本混合，n=3 表示 3 个采集地的 15 个样

本混合后每组获得 3 份健康天麻周际土壤混合样本和 3 份褐腐天麻周际土壤样本（表 2~4 同）。

表 4 健康、褐腐天麻细菌群落多样性指数分析（x̄± s，n=3）

Table 4 Analysis of tuber bacteria community diversity in healthy and brown-rot Gastrodia elata（x̄± s，n=3）

样品名

健康天麻

褐腐天麻

Ace指数

1 258.10±48.06b

1 468.80±80.84a

Chao 指数

1 273.00±63.88a

1 467.30±128.91a

Shannon 指数

3.792 8±0.246 5b

4.548 5±0.002 9a

Simpson 指数

0.119 9±0.079 9a

0.082 1±0.033 4a

Coverage/%

98.5

98.3

表 3 健康、褐腐天麻真菌群落多样性指数分析（x̄± s，n=3）

Table 3 Analysis of tuber fungus community diversity in healthy and brown-rot Gastrodia elata（x̄± s，n=3）

样品名

健康天麻

褐腐天麻

Ace指数

594.20±45.88a

493.60±123.26a

Chao 指数

596.21±54.27a

457.48±2.66b

Shannon 指数

3.604 4±0.459 2a

2.008 7±0.007 3b

Simpson 指数

0.080 8±0.031 3b

0.272 4±0.012 1a

Coverage/%

99.7

99.7
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Hypholoma，占比分别为 24.45%，19.86%，16.83%， 优势细菌属为沙雷氏菌属 Serratia，占比 14.74%。

微生物群落属水平的差异性分析结果见图 3，

4。与正常天麻相比，褐腐天麻周际土壤中被孢霉

属 Mortierella 和隐球菌属 Cryptococcus 真菌分别减

少和增加了 7.62%，3.12%，土赤壳属 Ilyonectria，紫

螺菌属 Neobulgaria 真菌分别增加 0.19%，0.5%；此
外，Burkholderia-Paraburkholderia 细菌增加 1.49%；
褐 腐 天 麻 中 紫 螺 菌 属 Neobulgaria，土 赤 壳 属

lyonectria，花 边 伞 属 Hypholoma 真 菌 分 别 增 加

24.19%，18.77%，16.83%，被孢霉属 Mortierella，隐球

菌 属 Cryptococcus 真 菌 分 别 减 少 15.75%，5.68%。

此 外 ，沙 雷 氏 菌 属 Serratia 细 菌 增 加 14.25%，

Burkholderia-Paraburkholderia， 根 瘤 菌 属

Rhizobium，Anaerosinus 细 菌 分 别 减 少 5.90%，

6.31%，6.71%。

2.3 微生物结构相似性分析 健康、褐腐天麻及其

周际土壤中分别有 289，137，300，369 种真菌，670，

784，631，892 种细菌。健康天麻的块茎与其周际土

壤共有的真菌为 186 种，细菌 565 种，超过总土壤微

生物种类一半，表明在正常情况下，土壤微生物菌

群能够调控天麻内生微生物的菌群结构；与健康天

麻周际土壤相比，褐腐天麻的周际土壤中新增了 8

种真菌及 184 种细菌，其中 1 种真菌及 75 种细菌在

褐腐天麻中被发现；褐腐天麻比健康天麻新增了 18

种真菌及 98 种细菌，其中 4 种真菌及 120 种细菌均

来源周际土壤，表明天麻褐腐病的发生与其周际土

壤微生物之间有着密切的联系。此外，在褐腐天麻

中发现特有真菌 7 种，细菌 11 种；周际土壤中发现

特有的真菌 90 种，细菌 65 种。见图 5。

A.真菌群落属水平的组成；B，细菌群落属水平的组成

图 2 健康、褐腐天麻及其周际土壤微生物群落组成

Fig. 2 Varieties of tuber and surface soil fungus community composition in healthy and brown-rot Gastrodia elata

A.天麻周际土壤真菌群落组成在属水平的差异；B.天麻周际土壤细菌群落组成在属水平的差异

图 3 健康、褐腐天麻周际土壤真菌和细菌群落组成差异

Fig. 3 Difference of bacteria and fungi community composition in surface soil of healthy and brown-rot Gastrodia elata
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相似度分析结果见图 6，7，褐腐天麻及其周际

土壤真菌菌群在种水平上与健康天麻的菌群差异

较大，而健康、褐腐天麻中的细菌菌群在种水平上

与周际土壤的菌群差异较小。此外，健康、褐腐天

麻真菌菌群与其周际土壤中的菌群相似度极高。

表明天麻褐腐病的发生及发展与其周际土壤真菌

群落结构的变化有关。

3 讨论与结论

褐腐病是天麻典型土传病害，本文通过对健

康、患褐腐病的天麻及其周际土壤进行微生物多样

性分析，结果表明健康天麻及其土壤的优势真菌菌

属为被孢霉属 Mortierella，而在天麻患褐腐病后的

土壤和天麻中该菌属占比均减少，与 LIU 等［7］研究

结果一致，被孢霉属 Mortierella 在健康人参根中广

泛存在，对促进人参根健康具有重要作用；被孢霉

属 Mortierella 在抑制土源性病原菌、辅助植物对磷

的吸收，以及保持植物健康方面占着重要的角色［8］。

此外，本研究在褐腐天麻及其土壤中发现担子菌门

的变化最为明显，其中花边伞属 Hypholoma 与土赤

壳属 Ilyonectria 占比均显著增加，推测可能是担子

菌门真菌增多导致种植天麻过程中土壤微生物多

样性平衡失衡，被孢霉属 Mortierella 减少，病原真菌

趁 机 侵 染 天 麻 ，导 致 天 麻 病 害 。 土 赤 壳 属

Ilyonectria 广泛分布于木本和草本植物的根内以及

土壤中［9］，该属大多数种类为植物病原菌，可引起植

物根腐病和黑腐病等，如可引起高丽参锈腐病［7］、三

A.天麻真菌群落组成在属水平的差异；B.天麻细菌群落组成在属水平的差异

图 4 健康、褐腐天麻真菌和细菌群落组成差异

Fig. 4 Difference of bacteria and fungi community composition in tuber of healthy and brown-rot Gastrodia elata

A.真菌种水平的 Veen 分析；B.细菌种水平的 Veen 分析

图 5 健康、褐腐天麻及其周际土壤微生物群落种类 Venn

Fig. 5 Venn diagram analysis of healthy and brown-rot Gastrodia elata's soils and tubers microbial species composition
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七锈斑病［10］和葡萄根黑腐病［11］。白滨等［12］通过收

集患病百合鳞茎进行病原真菌分离，其中土赤壳属

Ilyonectria 的分离频率达到 46.86%，并在该属的 3

个菌株对百合的致病性进行了确认。本研究发现

患褐腐病的天麻中土赤壳属 Ilyonectria 占比大，推

测该属可能含有天麻褐腐病的致病菌。

相似度分析结果显示，褐腐天麻中的真菌菌群

与其周际土壤中的菌群相似度较高，表明天麻褐腐

病的发生及发展与其周际土壤真菌群落结构的变

化有关，天麻内生真菌有很大一部分来自于土壤，

在正常情况下，天麻内外能够维持在一个相对稳定

的状态，当土壤或天麻中的微生物菌群发生大幅改

变时，便会破坏天麻及土壤间的微生物稳态，从而

导致天麻病害的发生。土赤壳属 Ilyonectria 是一类

腐生真菌或弱寄生真菌，一般潜伏在菌材、土壤或

者种麻中，条件适宜随时可在寄主上开始营腐生生

活，活力增强，进而侵染天麻引起发病［13］。此外，随

着天麻种植区域的集中及种植年限的延长，土壤微

生物群落结构改变，且土壤中有病麻残体可作为病

害菌的侵染对象，此时的土壤环境更适宜病害菌的

生存［14］。因此建议栽培天麻采用轮作，修复土壤微

生物群落结构；种植天麻前对土壤进行严格的杀菌

消毒，挑选优质新鲜无菌的菌材，不能使用旧菌材，

以及选用无机械损伤、无杂菌的种麻等可能有助于

减轻天麻褐腐病的发生。刘欣然［15］提出 10% 苯醚

甲环唑 WG 对人参锈腐病病原菌包含土赤壳属真菌

的孢子萌发和菌丝生长抑制效果明显，可借鉴此方

法对种植天麻的土壤及菌材进行杀菌，抑制土赤壳

属真菌的生长繁殖，同时应首先检验该药物是否对

天麻伴生菌具有毒害作用。

综上所述，通过本文的研究分析，得出土壤真

菌群落结构的变化与天麻患褐腐病密切相关，其中

变 化 明 显 的 植 物 病 害 相 关 属 是 土 赤 壳 属

Ilyonectria。本文结果对揭示天麻遭受褐腐病的原

因，并为后续防治天麻褐腐病提供理论依据。
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