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摘   要：微生物病害问题会造成覆土栽培食用菌的产量和质量严重下降。防控微生物病害一直是

食用菌研究和产业发展关注的热点，但常规的防控措施均存在局限性，尚难以在生产实践中有效

地防控病害。本文列举了近年来常规的生物和非生物方法在覆土栽培食用菌微生物病害防控中的

应用，对其特点进行了总结，并综述了近年来覆土栽培食用菌土壤微生物群落多样性研究的进展。

基于此，提出了应用合成土壤微生物组来防控食用菌微生物病害的新策略，对构建和应用合成土

壤微生物组面临的挑战和前景进行展望。这将有助于有效地防控覆土栽培食用菌的微生物病害和

维系土壤健康。 

关键词：食用菌；覆土栽培；微生物病害防控；合成微生物群落  
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Abstract: Microbial diseases can greatly reduce the yield and quality of edible fungi cultivated 
with the soil-covered mode. Prevention and control of these microbial diseases is kept focused 
in both research and industrial development of edible fungi. Nevertheless, the drawbacks of 
regular techniques limit their practical applications to effectively prevent and control microbial 
diseases. In this review, we summarize recent applications, as well as the pros and cons, of 
regular biological and non-biological techniques for preventing and controlling microbial 
diseases in the soil-covered cultivation of edible fungi. We also review recent research 
progresses on soil microbial community diversity in the soil-covered cultivation of edible fungi. 
Based on these progresses, we propose a new strategy that applies a synthetic soil microbial 
community to prevent and control microbial diseases in the soil-covered cultivation of edible 
fungi. Moreover, the challenges and prospects to constructing and applying a synthetic soil 
microbial community are present. This review contributes to the efficient prevention and 
control of microbial diseases in the cultivation of edible fungi and the maintenance of soil 
health. 
Keywords: edible fungi; soil covering cultivation; prevention and control of microbial diseases; 
synthetic microbial community 
 

大力发展食用菌产业是践行大粮食观、保

障粮食安全和促进乡村振兴的重要举措。随着

食用菌栽培面积不断地扩大，病害问题随之而

来，严重影响着食用菌的产量和质量。工厂化

栽培食用菌品种的病害防控程度较高，而羊肚

菌、大球盖菇、鸡腿菇和竹荪等覆土栽培品种

易受气候变化、种植条件、栽培经验和连作障

碍等因素影响，导致微生物病害呈上升趋势。

因此，防控覆土栽培食用菌的微生物病害具有

重要的研究意义和应用价值。 
导致覆土栽培食用菌发生微生物病害的病

原菌主要包括真菌、细菌和病毒三大类[1]。常

见的真菌病害主要有蛛网病、褐腐病、褐斑病

等，而代表性细菌病害包括细菌性软腐病、斑

点病、菌柄腐烂病等，已有文献对这些微生物

病害及其病原菌进行了总结[2-5]。此外，病毒性

病害较为复杂，侵染性极强，易得难治[6]，在

双孢蘑菇 [7-8]、羊肚菌 [9-11]等多种覆土栽培食

用菌中均有报道。本文总结了覆土栽培食用

菌的微生物病害生物防控措施及其特点，综

述了覆土栽培食用菌土壤微生物群落多样性

研究进展，提出构建合成微生物组 (synthetic 
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microbiome, SynCom)防控覆土栽培食用菌微生

物病害的新思路。 

1  覆土栽培食用菌微生物病害

防控策略 
覆土栽培食用菌微生物病害防控策略可分

为非生物和生物防控两种(图 1)。研究发现，采

取土壤消毒、轮作种植、施用化学杀菌剂等非

生物策略可以抑制病原菌[12-13]。化学杀菌剂作

用快、效果显著，在食用菌覆土栽培中多被使

用，但是存在环保和食品安全隐患。另外，由

于食用菌和病原菌均为微生物，杀菌剂本身可

能会抑制食用菌的生长，这就大大限制了它的

使用，研究也发现重复使用相同的杀菌剂已经导

致了病原菌耐药性的出现[14]。此外，选育抗病

食用菌品种也能够有效防控微生物病害[15-16]。 
目前，覆土栽培食用菌微生物病害的生物

防控措施主要集中在植物性药剂的使用与拮抗

微生物的筛选应用两类，但大多数仍处于实验

室研究阶段，在生产实践中生防制剂的应用报

道较少。 

1.1  植物性药剂的应用 
近年来已有研究表明药用植物和芳香植物

对食用菌微生物病害具有抗菌特性。例如，利

用茴香、阿魏、鹿茸菇等植物精油和废弃食用

菌菌渣制成的堆肥提取液对食用菌干泡病病原

菌的生长有明显的抑制作用[17-18]。由双孢蘑菇

等产生的挥发性物质辛烯-3-醇能够有效地控制 

 

 
 
图 1  食用菌微生物病害防控措施 
Figure 1  Measurements to prevent and control the microbial diseases of edible fungi. 
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干泡病和羊肚菌白霉病的发生[19-20]。丁子香、

琉璃草、欧薄荷、姜黄和大蒜等植物的水提取

物都具有抗真菌特性，对于蛛网病病原菌均有

一定的抑制作用[21]。此外，大蒜浸出液对粉红

聚端孢霉(Trichothecium roseum)、粗糙脉孢霉

(Neurospora crassa) 、 托 拉 斯 假 单 胞 杆 菌

(Pseudomonas tolaasii)等多种食用菌病原细菌

和真菌均有较强的抑制作用[22]。较之化学杀菌

剂，应用天然来源的植物性药剂安全性更高，

是一种潜在的食用菌微生物病害防控措施。然

而，该类药剂稳定性较差，防控效果易受环境

因素影响[23]。如要实践应用，必须首先解决其

稳定性问题。 

1.2  拮抗微生物的筛选与应用 
拮抗微生物的筛选与使用是食用菌微生

物病害防控的重要方向。例如，毛竹内生拮抗

细菌 JL-B05 和 JL-B16 对疣孢病、蛛网病以及

油疤病病原菌菌丝生长和孢子萌发具有显著

的 抑 制 效 果 [24] ；解淀粉芽孢杆菌 (Bacillus 
amyloliquefaciens)、枯草芽孢杆菌(B. subtilis)、
地衣芽孢杆菌 (B. licheniformis)和出芽短梗霉

(Aureobasidium pullulans)均可对木霉(Trichoderma 
sp.)产生拮抗效应，从而达到对食用菌绿霉病

的防控 [25-27]；产氮假单胞菌(P. azotoformans) 
HC5 对褐斑病的病原菌托拉斯假单胞杆菌    
(P. tolaasii)有着显著的拮抗活性[28]。但是目前

一些在实验室条件下筛选得到的高效菌株，在

田间使用后其防治效果并不稳定，受环境影响

较大，经常出现定殖数量降低、防病效果明显

减弱等情况。 
由此可见，上述非生物和生物策略对覆土

栽培食用菌的微生物病害防控均存在局限性。

加上近年来受极端气候、种植管理方式一系列

主客观因素影响，加剧了覆土栽培食用菌的微

生物病害防控难度，而近年来植物根际微生物

组和合成土壤微生物组的兴起和发展，为覆土

栽培食用菌微生物病害防控提供了新的思路。 

2  作物-土壤-根际微生物组互作

对覆土栽培食用菌微生物病害防

控的启示 
作为一个动态的微观生态系统，土壤根际微

生物组中的有益菌群直接与病原体相互作用，或

间接激活宿主的先天免疫反应，从而保护植株免

受病原微生物的攻击；而病害的发生在很大程度

上取决于病原体-土壤-作物关系中微生物组的结

构变化[29]。大量研究表明土壤微生物组不仅能促

进作物的生长，提高对非生物胁迫的耐受性，还

能够有效地帮助作物抵御病原菌的侵染[30-31]。 
近年来高通量测序和宏组学技术的发展促

进了合成微生物组研究的兴起，使得构建合成

微生物组(SynCom)来防控作物土传病害、研究

复杂的作物-土壤-根际微生物相互作用成为可

能。通过对不同功能的微生物菌株进行整合，

调节根际微生物区系从而调控作物防御机制，

帮助宿主作物获得对病原体的抵抗力，达到单

一拮抗菌株无法完成的防控效果目标(图 2)。随

着对作物根际微生物群落认知的不断深入，构

建合成微生物组的研究已被报道用于多种作物

土传病害的防控。拟南芥叶片受到霜霉病感染

后，根际特异性地富集了有益菌黄单胞菌属

(Xanthomonas)、寡养单胞菌属(Stenotrophomonas)
和微杆菌属(Microbacterium)，这 3 种菌株的混

合能够有效提高拟南芥对霜霉病的系统抗性，

并使得土壤产生记忆效应保护后代植株抵御同

种病原菌入侵[32]。由肠杆菌属(Enterobacter)、
寡养单胞菌属(Stenotrophomonas)、苍白杆菌属

(Ochrobactrum)、草螺菌属(Herbaspirillum)、假单

胞菌属(Pseudomonas)、短小杆菌属(Curtobacterium) 
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图 2  作物-土壤-微生物组互作帮助植物抵御病原菌侵染 
Figure 2  Crop-soil-microbiome interaction assists plants to resist pathogen infection. 
 
以及金黄杆菌属(Chryseobacterium) 7 种玉米根

际细菌组成的极简微生物组能够代表玉米根系

微生物组的模式细菌群落，该群落能够明显抑制

真菌病原拟轮枝镰孢菌(Fusarium verticillioides)
的定殖，有效控制玉米苗枯病[33]。而在探索番

茄青枯病防控时，研究发现从健康根际土筛选

的 4 个潜在有益菌株耐寒短杆菌(Brevibacterium 
frigoritolerans) HRS1、烟酸芽胞杆菌(Bacillus 
niacini) HRS2、森林土源芽孢杆菌(Solibacillus 
silvestris) HRS3 和坎德玛斯岛芽孢杆菌(Bacillus 
luciferensis) HRS4 组成的合成群落与单个菌株

相比可以更好地降低青枯病的严重性[34]。更有

研究者将 6 种具备根际免疫能力的抗性茄子根

际菌群作为供体，转移到易被土传青枯菌入侵

的易感番茄受体根际，通过根际菌群移植显著

抑制了病原体的生长[35]，这为根际免疫的定向

提升提供了新的思路。基于“cry for help”策略，

研究者从患病黄芪根部分离到了寡养单胞菌属

(Stenotrophomonas)、根瘤菌属(Rhizobium)、小陌

生菌属(Advenella)与苍白杆菌属(Ochrobactrum)，
这 4 株菌构建的简化合成群落能够通过抑制病

原菌的生长与触发黄芪的诱导系统抗性(induce 
system resistance, ISR)达到显著降低黄芪根腐

病发病率与致死率的目的[36]。上述研究结果表

明，应用根际生防合成菌群能够有效帮助植物

提高抗病性，这目前已成为当前生物防治研究

的新方向和热点领域。 
利用合成微生物组防控作物土传病害取得

的进展为食用菌覆土栽培中微生物病害的防控

提供了新的思路。目前覆土栽培食用菌微生物

病害的防控措施大都建立在已知的病害种类，

对未知的病害无法做到提前防控。若能通过解

析覆土栽培食用菌根际土壤中发挥抑病作用的

关键微生物群落的信息，通过提前施用人工合

成微生物组使得土壤保持在健康稳定状态，使

得覆土栽培食用菌在栽培当季快速获得土壤免

疫能力，真正地实现从“治已病”到“治未病”，
从而保证食用菌的优质高产。 
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3  覆土栽培食用菌土壤微生物

群落研究进展 
组学技术的出现实现了从分子水平对环境

微生物及其功能进行检测与分析，为了解完整

的环境微生物全貌提供了有效的途径[37-40]。尽

管目前通过微生物组学构建核心微生物组来防

控覆土栽培食用菌微生物病害的研究尚未见报

道，但新一代测序技术已经广泛应用于食用菌

研究中，部分覆土栽培食用菌的土壤微生物群

落得到了解析，这为揭示土壤微生物群落-食用

菌互作，以及食用菌病害的发生与防控研究奠

定了基础。 
食用菌的生长离不开特定的土壤微生物群

落，这在双孢蘑菇[41]、灵芝[42-43]、暗褐网柄牛

肝菌[44]、大球盖菇[45]和羊肚菌[46-49]等均有报道。

目前已有研究对双孢蘑菇栽培基质中的微生物

生态学进行了总结，表明土壤中的相关微生物会

影响双孢蘑菇的生长与发育[41]。鞘氨醇单胞菌属

(Sphingomonas)、黏液杆菌属(Mucilaginibacter)、
苔 藓 杆 菌 属 (Bryobacter) 和 慢 生 根 瘤 菌 属

(Bradyrhizobium)是白肉灵芝种植土壤中的优势

有益细菌，据推测，它们可以促进白肉灵芝子

实体的生长[43]。此外研究发现大球盖菇可以特

定的选择土壤中的某些微生物类群，例如酸杆

菌门 (Acidobacteria)在种植大球盖菇后丰度逐

渐增加[45]。针对羊肚菌，研究者排除了土壤理

化性质对于最终羊肚菌种植健康与否的影响，

通过对土壤微生物群落的动态情况分析证明

了土壤微生物组结构对羊肚菌的大规模生产

具有关键作用[46-47]。土地杆菌属(Pedobacter)、
假单胞菌属 (Pseudomonas) 、寡养单胞菌属

(Stenotrophomonas)和黄杆菌属(Flavobacterium)
构成了室外温室种植的六妹羊肚菌子囊果的核

心微生物组，并在其根际土壤中也明显富集[48]。

节 杆 菌 属 (Arthrobacter) 、 慢 生 根 瘤 菌 属

(Bradyhizobium)、德沃斯氏菌属(Devosia)、假

节 杆 菌 属 (Pseudarthrobacter) 、 假 双 头 菌 属

(Pseudolabrys)和硝化螺旋菌属(Nitrospira)等多

种与固氮和硝化作用相关的微生物在羊肚菌田

间高产土壤中富集[49]，推测它们是保证羊肚菌

健康生长的潜在重要菌种。本课题组对种植羊

肚菌的土壤微生物群落进行了连续 2 年的监

测，并在健康羊肚菌根际土壤中筛选到 48 个属

的菌株，其中假单胞菌属(Pseudomonas)、芽孢

杆菌属(Bacillus)、黄杆菌属(Flavobacterium)等
8 个属的菌株作为后期构建土壤微生物组的候

选菌株。以上研究结果表明食用菌的种植塑造

了根际土壤中的微生物群落，而这些群落的组

成可以直接影响食用菌的健康生长[50]。然而当

食用菌连续种植时会导致土壤形成特殊的微生

态环境，土壤微生物群落组成由“细菌型”转变

为“真菌型”，致使病原菌的积累和有益菌群的

简化，从而导致轮作障碍的出现，这在棘托竹

荪、双胞蘑菇、灵芝等覆土栽培食用菌品种的

研究中均有报道 [43,51-53]。此外研究表明覆土栽

培食用菌微生物病害的发生使得土壤中真菌群

落结构发生改变，以羊肚菌为例，拟青霉属

(Paecilomyces)、青霉属(Penicillium)、链霉菌属

(Streptomyces)、小粉孢属(Microidium)、帚枝霉

属(Sarocladium)、木霉属(Trichoderma)、枝顶孢

霉属(Acremonium)、被孢霉属(Mortierella)、曲

霉属(Aspergillus)和镰刀菌属(Fusarium)等多种

真菌在羊肚菌病害根际土壤中富集，使得根际

羊肚菌属(Morchella)丰度大大降低，从而造成

多种病害的发生[49,54-56]。土壤中微生物群落的

变化导致覆土栽培食用菌连作障碍的出现以及

微生物病害的发生，影响了覆土栽培食用菌品

种的可持续种植。多项研究表明，有益细菌在

食用菌菌丝伸长、原基形成、生长发育、子实
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体形成以及抵御病原菌侵染等方面都发挥了重

要的作用 [44,50,57]。过去利用单一有益微生物防

控覆土栽培食用菌微生物病害的工作提供了关

于个体微生物如何适应根际环境以及抵御病原

体的基础性知识。如今更好地识别、分离和应

用管理覆土栽培食用菌土壤核心微生物组将为

有效防控其微生物病害提供了新的理论基础和

菌种资源。 

4  展望 
当前培养组学、多组学技术以及生物信息

学分析的综合方法为根际微生物组的相互作用

及潜在机制提供了定量的了解[31]。虽然人工合

成微生物组在植物根际微生物组的研究领域已

经取得了长足的进展，但在食用菌覆土栽培领

域的研究尚处于起步阶段，其在防控微生物病

害以及缓解连作障碍等方面的调控机制尚需深

入研究。今后覆土栽培食用菌微生物病害防控

需重点关注以下几点。 

4.1  进一步加强覆土栽培食用菌土壤微生

物群落的研究 
从表 1 可以看出，目前食用菌覆土栽培的

土壤微生物群落研究还较少，主要集中在羊肚

菌与双孢蘑菇等，并且缺乏覆土栽培食用菌

病害土壤中微生物群落的研究。人工合成微生

物组的构建理念是基于合成生物学的概念，应

遵循设计 -构建 -测试 -学习循环 (design-build- 
test-learn, DBTL)循环的基本原则，而 DBTL 需

要依赖于大量的数据样本和强大的信息统计学

分析支撑才能完成，然而上述研究的缺少阻碍

了人工合成微生物组的设计与应用。此外，加

强宏基因组学和其他多组学的研究将充分地了

解土壤中微生物群落的作用机制，进一步设计

出简化且稳定的功能菌群，最终真正实现对覆

土栽培食用菌微生物病害的防控。 

4.2  合成微生物组的构建在覆土栽培食用

菌应用上的挑战 
首先如何从数量巨大、结构复杂的微生物

群落中确定核心有益微生物以表征具有生态重

要性的微生物群落。其次绝大多数的微生物处

于不可培养的状态，需要有先进的培养技术实

现目标关键微生物的分离纯培养[61]。最后，在

实验室条件下人工合成微生物组的构建是较为

可控的，然而自然界中微生物群落的生态网络 
 
表 1  覆土栽培食用菌病害与健康种植土壤所富集的微生物物种汇总表 
Table1  Summary of microbial species enriched in edible fungi disease and healthy planting soil 
Edible fungi Microbial species enriched in healthy soil Microbial species enriched in diseased soil References 
Morchella Pedobacter, Pseudomonas, Stenotrophomonas, 

Flavobacterium, Arthrobacter, 
Bradyhizobium, Devosia, Pseudarthrobacter, 
Pseudolabrys, Nitrospira,  

Paecilomyces, Penicillium, Streptomyces, 
Microidium, Sarocladium, Trichoderma, 
Acremonium, Mortierella, Aspergillus, 
Fusarium 

[48-49,54-56, 
58-59] 

 Pseudomonas, Bacillus, Flavobacterium Fusarium, Mortierella, Sarocladium, 
Alternaria 

Unpublished 
data 

Agaricus 
bisporus 

Arthrobacter, Bacillus Corynebacterium, Penicillium, Mucor [52] 

Ganoderma 
lucidum 

Sphingomonas, Mucilaginibacter, Bryobacter, 
Bradyrhizobium, Anaeromyxobacter, 
Dehalococcoides 

Mortierella, Pyrenochaeta [43,60] 

Dictyophora 
echinovolvata 

Kaistobacter, Pseudomona, Flavobacterium, 
Chryseobacterium 

Bradyrhizobium, Candidatus_Solibacter, 
Chthoniobacter 

[51] 
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结构非常复杂，为真正实现对微生物病害的防

控，如何维持合成菌群的鲁棒性与其在土壤中

的定殖稳定性，使其在动态变化的环境中稳定

发挥功能[62]。这些是所有微生物组构建都要面

临的问题。此外针对覆土栽培食用菌，其根际

的范围如何定义，以及它本身作为一种微生物，

如何协调好覆土栽培食用菌菌株与根际土壤中

微生物组的相互作用，这些都需要进一步的深

入研究与探讨。 
总体而言，更充分地了解利用合成微生物

组防控覆土栽培食用菌微生物病害的潜力、挑

战和风险，才能更好地实现食用菌产业的可持

续发展。 
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