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摩西管柄囊霉与连作大豆根腐病原菌尖孢镰刀菌的相互关系研究
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摘 要:以黑农 44( 高脂肪品种) 大豆品种作为试验材料，以不同方式在连作大豆根际土壤中接种摩西管柄囊霉( Fun-
neliformis mosseae) 和大豆根腐病原菌尖孢镰刀菌 ( Fusarium oxysporum) 。采用传统形态学方法检测 Fu. mosseae 和
F. oxysporum侵染大豆植株根系情况。利用实时荧光定量 PCＲ技术分析 Fu. mosseae和 F. oxysporum DNA含量变化。
结果表明: Fu. mosseae和 F. oxysporum均能侵染大豆植株根系，但接种 Fu. mosseae的大豆植株根系及根际土壤样品
中 F. oxysporum DNA含量显著降低，表明 Fu. mosseae 对 F. oxysporum具有强烈的抑制作用。本研究为进一步研究
AM真菌克服大豆连作障碍提供了理论依据。
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Ｒesearch on the Ｒelationship Between Funneliformis mosseae and the Ｒoot Ｒot
Pathogen Fusarium Oxysporum in the Continuous Cropping of Soybean
JIE Wei-guang1，YU Wen-jie2，CAI Bai-yan2

( 1. Department of Food and Environment Engineering，East University of Heilongjiang，Harbin 150086，China; 2. Key Laboratory of Microbiology，Col-
lege of Life Sciences，Heilongjiang University，Harbin 150080，China)

Abstract: In this study，Heinong 44 ( a high-fat cultivar) soybean cultivar was selected as materials. Funneliformis mosseae
and the root rot pathogen Fusarium oxysporum were inoculated into the soybean continuous cropping soil in different treat-
ments. The colonisation rates of Fu. mosseae and disease incidences of F. oxysporum were analyzed statistically，respectively.
Quantitative PCＲ was applied to analyze the DNA content of Fu. mosseae and F. oxysporum. The results showed that both Fu.
mosseae and F. oxysporum could infect the soybean roots. However，the DNA content of F. oxysporum clearly decreased in
soybean root and rhizosphere soil samples after the inoculation with Fu. mosseae. It might indicate inhibitive effects of Fu.
mosseae over F. oxysporum. It provides theoretical evidence on the AM fungi to overcome the obstacles of soybean continuous
cropping.
Keywords: Soybean; Funneliformis mosseae; Fusarium oxysporum; Continuous cropping

大豆根腐病致病菌主要为尖孢镰刀菌、立枯丝
核菌、粉红粘帚菌、半裸镰刀菌、疫霉菌以及腐霉菌
等，其中尖孢镰刀菌是黑龙江省大豆根腐病的主要

致病菌［1-2］。连作可加剧大豆根腐病等土传病害的
发生，一方面，连作种植环境在一定程度上抑制了

土壤中部分有益微生物的活性，致使致病菌大量繁

殖，进而改变了土壤中原有的微生物区系［3］。另一
方面，连作土壤的温湿度、作物的根系分泌物以及
植株残茬腐解物在一定程度上也为致病菌的生长

繁殖提供了必要条件［4-5］。
丛枝菌根 ( arbuscular mycorrhizal，AM ) 真菌是

自然界中普遍存在的一种寡营养活体微生物，它是

根际土壤的主要成分之一［6］。AM 真菌能够显著提
高寄主植物对营养元素的吸收，促进植株生长，增

强植物的抗病性、抗干旱、盐碱以及重金属等逆境

能力［7-9］。同时，AM真菌在维持生态系统多样性以
及微生态系统稳定性等方面也具有重要的作

用［10-11］。目前，有关 AM 真菌的接种效应已在多种
作物的研究中得到证实，如接种根内球囊霉( Glomus
intraradices) 能够促进根系中胼胝质的沉积，使黄瓜
免受炭疽菌 ( Colletotrichum orbiculare ) 的毒害作
用［12］;接种摩西球囊霉后草莓地上部分和根系中草

莓枯萎病病害发生率显著下降［13］。作物长期连作，
能够造成作物根际土壤微生物菌群结构发生变化、
次级代谢产物富集以及根际土壤性质发生变化，导

致作物病害发病等级逐年上升［4］。而将 AM真菌接
种于连作大豆土壤中，研究其与大豆根腐病病原菌

之间的关系却鲜有报道。因此，本研究对 AM 真菌
与大豆根腐病病原菌之间关系进行研究，探索连作

大豆田优势 AM真菌与黑龙江省连作大豆田根腐病
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的主要致病菌之间的关系。
本研究选用黑龙江省种植面积较大且具有代

表性的大豆品种黑农 44 作为试验材料，在连作大豆
根际土壤中采用不同方式接种课题组成员从连作

大豆根际土壤中筛选扩繁获得的摩西管柄囊霉

( Funneliformis mosseae) ( 中国普通微生物菌种保藏
管理中心，No. 3013) 和黑龙江省大豆根腐病的主要
致病菌尖孢镰刀菌 ( Fusarium oxysporum) 。通过传
统形态学方法分别在大豆根腐病发病高峰的苗期

和分枝期检测 Fu. mosseae 和 F. oxysporum 对大豆
植株根系的侵染情况。同时，利用实时荧光定量
PCＲ技术分析大豆植株根系以及根际土壤中 Fu.
mosseae 和 F. oxysporum DNA 含量变化，进而表明
Fu. mosseae和 F. oxysporum 的相互关系，同时为解
决连作大豆根腐病减产问题提供理论依据。

1 材料与方法

1. 1 材料
本试验选用黑龙江省种植面积较大的大豆品

种黑农 44 ( 高脂肪品种，蛋白质含量平均为
36. 06%，脂肪含量平均为 23. 01% ; 记为 HN44 ) 作
为试验材料。
1. 2 供试菌剂
摩西管柄囊霉( Funneliformis mosseae) 菌剂由本

课题组成员从连作大豆根际土壤中筛选扩繁获得。
Fu. mosseae 菌剂使用前经三叶草扩繁，基质为河
沙。菌根菌剂使用前去除植物地上部分，将根系剪
碎，与基质混匀，风干后使用。菌根菌剂包括 Fu.
mosseae孢子、菌丝、侵染根段以及基质，每克菌剂含
有 20 ～ 30 个孢子。
尖孢镰刀菌 ( Fusarium oxysporum) 由黑龙江大

学微生物重点实验室提供。将 F. oxysporum接种于
马铃薯葡萄糖琼脂培养基( potato dextrose agar medi-
um，PDA Medium) ，28℃培养 3 ～ 4 d，加入无菌生理
盐水，刮下孢子，充分振荡混匀，用无菌脱脂棉过

滤，稀释制成 1 × 107 cfu·mL －1的孢子悬浮液。取
1 mL孢子悬液加入 100 mL PDA 培养基中，混匀后
倒平皿，28℃恒温培养 7 d，即得含 F. oxysporum 的
琼脂平板。将高粱粒煮沸 5 min，滤干，取 100 g 加
入 250 mL的三角瓶中，121℃灭菌 20 min 后，接种
直径 7 mm已活化 7 d 的 F. oxysporum 菌块 10 ～ 12
块。28℃暗培养 10 d，且每天将其充分摇匀 1 次，粉
碎即得 F. oxysporum菌剂。
1. 3 试验设计
试验采用盆栽，将 2 kg的连作大豆根际土壤分

别与 45 g Fu. mosseae菌剂和 45 g F. oxysporum菌剂

充分混匀后，装盆，作为对照。另将 45 g Fu. mosseae
菌剂和 45 g F. oxysporum菌剂共同接种于 2 kg连作
大豆根际土壤中作为试验组。各处理均播种
HN44，每盆 8 粒，最后保苗 3 株。每组处理 9 个重
复。管理同生产田，生育期正常浇水，在大豆根腐
病发病高峰的苗期和分枝期取样。
1. 4 样品采集及 DNA的提取
分别在不同处理条件下种植 HN44 品种，分别

在 30 d( 苗期) 和 60 d( 分枝期) 取样。去除土壤表
层杂物，用打孔器在根际土壤中随机打孔采集大豆

植株根系及根际土壤。每个处理随机选取 3 盆，将
同种处理的大豆根系和土壤分别混匀组成一个混

合样品。
根样 DNA的提取方法参照龙良鲲等［14］采用的

方法，土样 DNA的提取采用 Omega 基因组 DNA 提
取系列 E. Z. N. A.  Soil DNA Kit。
1. 5 Fu. mosseae 和 F. oxysporum 对大豆植株根
系的侵染情况

分别从各根系样品中随机选取 50 条须根根段
进行染色、制片、镜检，观察各根段的 AM 真菌侵染
情况，并统计各组根样的 AM 真菌侵染率［15］，3 次
重复。
随机选取不同处理各根系样品，观察各根系

F. oxysporum发病情况，并统计根系发病率，3 次
重复。
1. 6 实时荧光定量 PCＲ
利用 NCBI 数据库的核酸序列搜索程序 ( ht-

tp: / /www. ncbi. nlm. nih. gov /Entrez) 获得 Fu. mos-
seae和 F. oxysporum 的 18S rDNA 区域序列。使用
Advanced BLAST 2. 0 分别对 Fu. mosseae和 F. oxys-
porum 18S rDNA序列进行比对，采用 Primer Express
1. 0( PE Applied Biosystems，Foster，CA，USA) 对相
似性最低的序列设计引物和 TaqManTM荧光探针( 表

1) 。探针用 FAM ( 6 － 羧基荧光素 ) 进行标记，以
TAMＲA ( 6 －羧基四甲基罗丹明) 作为猝灭剂。

表 1 引物和探针序列
Table 1 Primer and probe sequences

引物 Primer /探针 Probe 序列 Sequence

18S rDNA-F 5'-CCGAGTGCGGGTCCTTT -3'

18S rDNA-Ｒ 5'-CGAAGCAACAGGGTACAATAGACA -3'

Fu. mosseae-F 5'-TTCGCGGGATGGGATCT -3'

Fu. mosseae-Ｒ 5'-TTTATGACATTCAAAACCGATGTTG -3'

Fu. mosseae-PＲOBE 5'-TTGGTGTACTTTTTCGTACGGT -3'

F. oxysporum-F 5'-GCGCCCGCCAGTATTCT -3'

F. oxysporum-Ｒ 5'-TGTGCTTGAGGGTTGAAATGAC -3'

F. oxysporum-PＲOBE 5'-CGGGCATGCCTGTT -3'
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分别扩增 Fu. mosseae 和 F. oxysporum 的 18S
rDNA序列，PCＲ反应体系为 50 μL: 10 × PCＲ buffer
( 含 Mg2 + ) 5 μL，2. 5 mmol·L －1 dNTPs 4 μL，
1. 0 μmol·L －1 引物 18S rDNA-F 5 μL，1. 0 μmol·L －1

引物 18S rDNA-Ｒ 5 μL，5U Taq聚合酶 0. 2 μL，模板
DNA 2 μL，加无菌双蒸水至 50 μL。PCＲ 反应条件
为: 94℃，4 min; 94℃ 1 min，54℃ 1 min，72℃ 2 min，
30个循环; 72℃ 7 min。将扩增产物克隆至 PCＲ 2. 1
载体( Invitrogen，USA) 后，稀释至 108 copies·μL －1作

为 qPCＲ模板。
Fu. mosseae的 qPCＲ 反应体系为 25 μL: 1 ×

buffer，2. 5 mmol·L －1 MgCl2，100 μmol·L
－1 dNTPs，

200 nmol·L －1引物 Fu. mosseae-F 和 Fu. mosseae-Ｒ，
400 nmol·L －1 TaqMan 探针 Fu. mosseae-PＲOBE
( FAM-labelled) ，1 U Taq DNA 聚合酶，模板 DNA
2 μL，无菌双蒸水作为空白对照。反应条件为:
52℃，2 min; 95℃，10 min; 95℃ 30 s，60℃ 1 min，40
个循环。F. oxysporume的 qPCＲ 反应体系中除所用
引物为 F. oxysporume-F 和 F. oxysporume-Ｒ，探针为
F. oxysporume-PＲOBE，反应条件中退火温度为 50℃
外，其他均与 Fu. mosseae 的 qPCＲ 反应体系和条件
相同。反应使用 ABI Prism 7000( PE Applied Biosys-
tems，Foster，CA，USA) 序列检测器进行。使用 ABI
软件基于绝对定量的方法计算循环阈值 ( cycle
threshold，Ct) 并对其进行分析。以高于初始 PCＲ循
环标准偏差 10 倍的浓度作为阈值的荧光强度，高于
阈值的荧光值为阳性，PCＲ 循环中荧光值超出阈值
被定义为 Ct。每个样品 3 次重复，并以 DNase 和
ＲNase处理的无菌双蒸水作对照。取每次 qPCＲ 扩
增产物各 5 μL，1. 2%琼脂糖凝胶电泳检测。
1. 7 数据分析
应用 SPSS 17. 0 软件采用独立样本 t 检验的方

法分别对不同处理间大豆植株根系及根际土壤

Fu. mosseae DNA 含量和 F. oxysporum DNA 含量结
果进行差异显著性分析，95%的置信区间。

2 结果与分析

2. 1 接种 F. oxysporume 对 Fu. mosseae 侵染率的
影响

从大豆根腐病发病高峰的苗期和分枝期

Fu. mosseae侵染率( 图 1 ) 可知，同一处理下分枝期
Fu. mosseae侵染率均高于苗期 Fu. mosseae 侵染率，
且接种 F. oxysporume 后 Fu. mosseae 侵染率均明显
高于未接种 F. oxysporume 的对照组 Fu. mosseae 侵
染率，表 明 接 种 F. oxysporume 有 益 于 促 进
Fu. mosseae对大豆植株根系的侵染，因此同时接种

两种菌剂后 Fu. mosseae侵染率均显著增加。

不同字母代表差异显著( P ＜ 0. 05) 。下同。

Different letters indicate significant difference ( P ＜

0. 05) . The same below.

图 1 接种 F. oxysporume对 Fu. mosseae
侵染率的影响

Fig. 1 The effect of inoculation with F. oxysporum
on the colonization rate of Fu. mosseae.

2. 2 接种 Fu. mosseae 对 F. oxysporume 发病率的
影响

大豆根腐病发病高峰的苗期和分枝期

F. oxysporume发病率如图 2，单独接种 F. oxysporume
的对照组 F. oxysporume发病率均显著高于同时接种
F. oxysporume和 Fu. mosseae 的试验组 F. oxysporume
发病率，尤其是大豆根腐病发病高峰的分枝期单独

接种 F. oxysporume的对照组中 F. oxysporume发病率
高达 83. 3%，而接种 Fu. mosseae后 F. oxysporume发
病率显著降低，仅为 20. 7%，表明接种 Fu. mosseae
有助于抑制大豆根腐病的发生。

图 2 接种 Fu. mosseae对 F. oxysporume
发病率的影响

Fig. 2 The effect of inoculation with Fu. mosseae
on the disease incidence of F. oxysporum.

2. 3 不同处理间 Fu. mosseae DNA含量定量分析
由表 2 可知，接种 F. oxysporum 处理后根系样

品中 Fu. mosseae DNA含量均值与接种前均值比较
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P值均 ＜ 0. 01，差异极显著。接种 F. oxysporum后苗
期和分枝期大豆植株根系样品中 Fu. mosseae DNA
含量均显著增加，表明接种 F. oxysporum 能够促进

Fu. mosseae对大豆植株根系的侵染。此结果与上述
接种 F. oxysporume 对 Fu. mosseae 侵染率的影响研
究结果一致。

表 2 不同处理间根系样品 Fu. mosseae DNA含量 t检验结果
Table 2 t-test results of the DNA content of Fu. mosseae in root samples under different treatments

生育时期 Development
Ｒ1

/copies·ng －1 -DNA

FＲ

/copies·ng －1 -DNA
t P

苗期 Seedling stage 1. 02 × 102 ± 28. 3 1. 37 × 103 ± 2. 96 × 102 － 5. 06 0. 004

分枝期 Branching stage 1. 16 × 103 ± 3. 70 × 102 1. 82 × 104 ± 4. 58 × 103 － 6. 42 0. 003

Ｒ1 表示接种 Fu. mosseae的根系样品; FＲ表示接种 Fu. mosseae与 F. oxysporum的根系样品;所有数值均为 3 次重复的平均值。

Ｒ1 represents root samples inoculated withFu. mosseae; FＲ represents root samples inoculated with both Fu. mosseae and F. oxysporum; all values are

the mean of three replicates. Numbers followed by‘ ±’are the standard errors ( SEs) .

从不同处理间大豆根际土壤样品 Fu. mosseae
DNA 含量 t 检验结果分析 ( 表 3 ) 可知，接种
F. oxysporum后根际土壤样品中 Fu. mosseae DNA 含
量均值与接种前均值比较 P 值均 ＜ 0. 01，差异极显
著。由表 3 可知，大豆根际土壤中接种 F. oxysporum

后苗期和分枝期根际土壤中 Fu. mosseae DNA 含量
均显著增加，这进一步表明接种 F. oxysporum 能够
有效地促进 Fu. mosseae 的活性，进而有利于
Fu. mosseae对大豆植株根系的侵染。

表 3 不同处理间根际土壤样品 Fu. mosseae DNA含量 t检验结果
Table 3 t-test results of the DNA content of Fu. mosseae in rhizosphere soil samples under different treatments

生育时期 Growth stage
S1

/copies·ng －1 -DNA

FS

/copies·ng －1 -DNA
t P

苗期 Seedling stage 1. 23 × 102 ± 35. 6 1. 18 × 103 ± 3. 17 × 102 － 4. 81 0. 009

分枝期 Branching stage 1. 15 × 103 ± 5. 04 × 102 1. 62 × 104 ± 4. 31 × 103 － 6. 01 0. 004

S1 表示接种 Fu. mosseae的根际土壤样品; FS表示接种 Fu. mosseae与 F. oxysporum的根际土壤样品;所有数值均为 3 次重复的平均值。

S1 represents soil samples inoculated withFu. mosseae; FS represents soil samples inoculated with both Fu. mosseae and F. oxysporum; all values are

the mean of three replicates. Numbers followed by‘ ±’are the standard errors ( SEs) .

2. 4 不同处理间 F. oxysporum DNA含量定量分析
接种 Fu. mosseae 后大豆植株根系样品中

F. oxysporum DNA含量均值与接种前均值比较 P 值
均 ＜ 0. 01( 表 4 ) ，差异极显著。由表 4 可知，接种
Fu. mosseae后苗期和分枝期大豆植株根系样品中

F. oxysporum DNA 含 量 均 显 著 降 低，表 明
Fu. mosseae能够在一定程度上抑制 F. oxysporum 对
大豆植株根系的侵染，从而降低 F. oxysporum 的发
病 率。此 结 果 与 上 述 接 种 Fu. mosseae 对
F. oxysporume发病率的影响研究结果一致。

表 4 不同处理间根系样品 F. oxysporum DNA含量 t检验结果
Table 4 t-test results of the DNA content of F. oxysporum in root samples under different treatments

生育时期 Growth stage
Ｒ2

/copies·ng －1 -DNA

FＲ

/copies·ng －1 -DNA
t P

苗期 Seedling stage 1. 16 × 104 ± 2. 96 × 103 66. 13 ± 6. 44 6. 75 0. 003

分枝期 Branching stage 1. 48 × 105 ± 2. 02 × 104 1186. 67 ± 104. 08 12. 54 0. 000

Ｒ2 表示接种 F. oxysporum的根系样品; FＲ表示接种 Fu. mosseae与 F. oxysporum的根系样品;所有数值均为 3 次重复的平均值。

Ｒ1 represents root samples inoculated with Fu. mosseae; FＲ represents root samples inoculated with both Fu. mosseae and F. oxysporum; all values

are the mean of three replicates. Numbers followed by‘ ±’are the standard errors ( SEs) .

由表 5 可知，接种 Fu. mosseae 处理后无论是苗
期还是分枝期根际土壤样品中 F. oxysporum DNA含
量均值与接种前均值比较 P 值亦均 ＜ 0. 01，差异极
显著。可见，接种 Fu. mosseae 后根际土壤样品中

F. oxysporum DNA 含 量 均 显 著 降 低，表 明
Fu. mosseae 对 F. oxysporum 具有较强的抑制作用，
从而在一定程度上降低了 F. oxysporum的发病率。
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表 5 不同处理间根际土壤样品 F. oxysporum DNA含量 t检验结果
Table 5 t-test results of the DNA content of F. oxysporum in rhizosphere soil samples under different treatments

生育时期 Growth stage
S2

/copies·ng －1 -DNA

FS

/copies·ng －1 -DNA
t P

苗期 Seedling stage 1. 16 × 104 ± 2. 96 × 103 66. 13 ± 6. 44 6. 75 0. 003

分枝期 Branching stage 1. 48 × 105 ± 2. 02 × 104 1186. 67 ± 104. 08 12. 54 0. 000

S2 表示接种 Fu. mosseae的根际土壤样品; FS表示接种 Fu. mosseae与 F. oxysporum的根际土壤样品;所有数值均为 3 次重复的平均值。

S2 represents soil samples inoculated with Fu. mosseae; FS represents soil samples inoculated with both Fu. mosseae and F. oxysporum; all values are

the mean of three replicates. Numbers followed by‘ ±’are the standard errors ( SEs) .

3 结论与讨论

本试验采用盆栽的方式研究 Fu. mosseae 与
F. oxysporum的关系，在盆栽条件下对菌剂的用量控
制较容易且更精确、可靠。此外，光照和水分的供
应对盆栽来说不是限制因素，能更加准确地分析

Fu. mosseae与 F. oxysporum 的关系。若在大田中进
行试验，易受土壤营养成分、土壤微生物、土壤酶活
性等影响试验结果。
大豆根腐病是一种极其普遍的土传病害，传统

方法采用化学试剂进行防治，会产生很多副作用。
伴着绿色农业的感召，生物防治成为人们研究和关

注的热点。研究表明，AM 真菌菌剂作为一种新兴
的生物肥料，能够有效地促进植株抵抗病害［16］。随
着微生物学与分子生态学在植物生理学上应用领

域的推广，大豆根腐病的研究也逐步深入到分子

水平。
本研究采用传统形态学与现代分子生物学相

结合的方法对 Fu. mosseae 和 F. oxysporum 的关系进
行深入分析。结果表明，接种 F. oxysporume 后
Fu. mosseae 侵 染 率 均 显 著 提 高，说 明 接 种
F. oxysporume有益于促进 Fu. mosseae对大豆植株根
系的侵染。相反，由图 2 可知，接种 Fu. mosseae 有
助于抑制大豆根腐病的发生。此外，本文通过实时
荧光定量 PCＲ技术，从分子水平上分析 Fu. mosseae
和 F. oxysporum的相互关系，结果更精准。实时荧
光定量 PCＲ分析结果同样表明接种 F. oxysporum有
利于 Fu. mosseae 对大豆植株根系的侵染，且
Fu. mosseae对 F. oxysporum 有强烈的抑制作用。这
一作用产生的原因可能是由于 Fu. mosseae 占据
F. oxysporum生态位或 F. oxysporum诱导 Fu. mosseae
产生次生代谢产物，增强宿主植物的抗病性，改善

宿主植物的生长环境所致［17-18］。虽然，大豆根腐病
病原菌 F. oxysporum 和优势 AM 真菌 Fu. mosseae 均
能成功侵染各品种大豆植株根系并在其根际土壤

中定殖，但 Fu. mosseae在一定程度上对 F. oxysporum
具有强烈的抑制作用，可有效地抑制 F. oxysporum

侵染大豆植株根系并抑制其在根际土壤中定殖，可

在一定程度上缓解或抑制大豆根腐病的发生。这
一研究结果与 Borowicz 等［19］的报道 AM 真菌可以
帮助宿主植物有效抑制病原菌的结论一致。本研
究通过侵染率分析与实时荧光定量 PCＲ 相结合的
方法均表明，Fu. mosseae 能够在一定程度上抑制
F. oxysporum对大豆植株根系的侵染及其在根际土
壤中的定殖。
实时荧光定量 PCＲ技术是目前敏感性高、准确

性高、特异性强、检测速度快、重复性好、自动化程
度高的定量检测 DNA 的方法［20-21］。然而，实时荧
光定量 PCＲ 技术也有一定的缺点: 如技术操作复
杂、且需要特殊的热循环仪和试剂，会增加一定的
检测成本以及不能很好的现场应用等问题。因此，
需要在以后的科研中侧重发掘新的荧光探针和染

料、进一步提高分析灵敏度及试验重复性的同时，
注重样品制备简单化、程序化和机械化来实现低成
本高效率的高新目标。本试验建立的应用实时荧
光定量 PCＲ 检测 Fu. mosseae 和 F. oxysporum DNA
含量的方法可以与生物芯片技术、多重 PCＲ 技术、
高通量测序技术等技术相结合，形成一套完整的分

子生物学方法，则可使功能微生物与致病菌的检测

迈向灵敏度更高、特异性更强的发展阶梯，为植物
病原菌的防治提供技术支持，以减少其对植物的危

害，促进农业的稳定可持续发展。
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