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　 　 摘要:　 以未经任何处理的种植 １ 年西瓜的土壤为对照ꎬ采用高通量测序技术分析生石灰、敌克松、根宝、枯草

芽孢杆菌、甲霜噁霉灵处理对西瓜连作土壤微生物群落的影响ꎬ并揭示土壤微生物群落与土壤养分含量及理化性

质的相关性ꎮ 结果表明ꎬ连作后土壤中的细菌菌群相对丰度降低ꎬ真菌菌群相对丰度增加ꎮ 经过枯草芽孢杆菌处

理的土壤中芽孢杆菌属菌群相对丰度提高ꎮ 经过敌克松处理的土壤中水小杆菌属菌群相对丰度明显高于其他处

理ꎮ 连作后土壤中镰刀菌属真菌的比例上升ꎮ 敌克松和根宝处理后ꎬ土壤中红菇属、曲霉属菌群相对丰度升高ꎬ镰
刀菌属菌群相对丰度降低ꎮ 芽孢杆菌属菌群相对丰度与铵态氮含量呈显著正相关ꎬ与土壤 ＥＣ 值呈显著负相关ꎮ
类诺卡氏菌属菌群的相对丰度与土壤 ＥＣ 值呈极显著负相关ꎮ 相对细菌菌群而言ꎬ真菌菌群受土壤理化性质影响

较小ꎮ 镰刀菌属真菌与土壤 ＥＣ 值呈显著正相关ꎮ 说明ꎬ西瓜连作土壤采用杀菌剂处理或适量添加生物有机肥和

微生物菌剂有利于土壤微生态环境的改善ꎮ
关键词:　 土壤处理ꎻ 连作障碍ꎻ 微生物群落ꎻ 西瓜
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　 　 据联合国粮农组织(ＦＡＯ)统计ꎬ２０１８ 年世界西

瓜种植总面积３.２４×１０６ ｈｍ２ꎬ总产量１.０３×１０８ ｔꎮ 中

国西瓜种植总面积１.５０×１０６ ｈｍ２ꎬ总产量６.３０×１０７ ｔꎮ
目前中国有 ２ 个西瓜主产区:中南产区和华东产区ꎮ
中南产区包括河南、湖南等地ꎬ华东产区包括山东、
安徽、江苏等地ꎮ ２０１８ 年江苏省西瓜种植面积１×
１０５ ｈｍ２ꎬ占全国西瓜种植面积的 ６􀆰 ２０％ꎮ 设施栽培

西瓜以其上市早、效益高的优势深受农户欢迎ꎬ生产

面积逐年扩大ꎮ 据统计ꎬ ２０１８ 年西瓜的设施栽培面

积８.８７×１０４ ｈｍ２ꎬ占西瓜栽培总面积的 ７１􀆰 １８％ꎮ
瓜类作物极易产生连作障碍ꎬ主要原因有:①土

传病虫害频繁发生ꎮ 蔓枯病、枯萎病和根结线虫病

为常见三大病虫害[１￣２]ꎮ 子囊菌亚门真菌瓜类球腔

菌容易引发瓜类蔓枯病ꎬ表现为植株叶片、瓜蔓枯死

和果实腐烂ꎮ 尖孢镰刀菌侵染植株根系引发的枯萎

病ꎬ贯穿西瓜整个生育期ꎬ最严重时结果期整株发病

死亡ꎮ 南方根结线虫侵染西瓜根系ꎬ造成根部形态

扭曲ꎬ影响根系生理功能[３]ꎮ ②土壤次生盐渍化ꎮ
西瓜种植需肥量大ꎬ但生长过程中对土壤中大量元

素和微量元素吸收不均衡ꎬ而且西瓜种植密度低ꎬ大
量施肥后无法吸收的养分残存在土壤中ꎮ 多年连作

后土壤中盐分积累ꎬ次生盐渍化加重ꎬ引发西瓜生长

发育障碍[４]ꎮ ③自毒作用ꎮ 西瓜根系分泌的苯甲

酸、肉桂酸等自毒物质ꎬ对西瓜根系生长具有毒害作

用ꎬ会抑制自身或同科作物的正常生长发育ꎬ长期积

累在土壤中会造成连作障碍[５]ꎮ ④土壤环境恶化ꎮ
设施栽培中土壤长期被覆盖ꎬ缺少雨水淋洗ꎬ土壤养

分失衡ꎬ土壤中细菌、放线菌、真菌的种类和数量发

生改变ꎬ各种酶活性也发生变化[６]ꎮ 要治理连作障

碍ꎬ实现西瓜的长期种植ꎬ首先要了解连作障碍形成

的原因ꎬ然后运用生物生态防控措施ꎬ改善不良生产

环境ꎬ为西瓜长期种植创造有利条件ꎮ 所以ꎬ如何规

避连作障碍是当前农业生产所面临的重要课题ꎮ
治理西瓜连作障碍的方法主要有:①选择抗病

抗逆性强的品种ꎬ从根本上解决连作障碍的问题ꎮ
但是抗性基因往往与不良性状连锁ꎬ提高抗性的同

时可能会伴随品质下降ꎮ 目前蔬菜育种的一个重要

方向就是利用分子生物学技术ꎬ打破基因连锁ꎬ增强

抗性基因表达ꎬ同时不影响果实品质ꎮ ②利用砧木

嫁接ꎮ 西瓜连作区一般采用葫芦或南瓜作为砧木ꎮ
目前西瓜嫁接苗生产已经成为一项新兴产业ꎬ农户

提供西瓜及砧木种子ꎬ由嫁接工厂代为育苗嫁接ꎬ专
业化程度高ꎬ管理规范ꎬ成苗率高ꎮ ③对土壤进行杀

菌消毒ꎬ消灭病原菌ꎬ降解西瓜根系产生的自毒物

质ꎮ 一般多采用高温闷棚配合化学药剂的方式对设

施内土壤消毒ꎬ能够迅速杀灭土壤中的微生物、地下

害虫、杂草等ꎮ 一般在春西瓜结束后的六七月份ꎬ清
理田间瓜蔓和杂草ꎬ翻耕后上水漫灌ꎬ撒入石灰氮ꎬ
并覆盖地膜ꎬ关闭棚室ꎮ 夏季晴天时ꎬ通过阳光曝

晒ꎬ棚室内温度可达 ５０ ~ ７０ ℃ꎬ可有效杀灭病原菌

和地下害虫ꎬ同时降解土壤中有毒物质ꎮ ④施用生

物菌剂ꎮ 微生物菌剂与病原菌相互竞争ꎬ抑制病原

菌扩张ꎮ 同时有益微生物能够分泌出广谱抗菌物

质ꎬ抑制或杀灭病原菌ꎬ从而达到防治作物病害的目

的[７]ꎮ ⑤配方施肥ꎬ合理施用肥料ꎮ 西瓜在生长过

程中长期从土壤中吸收相同的营养成分ꎬ导致土壤

中某一种或某一类营养元素亏缺ꎬ而吸收较少的营

养元素则日益累积ꎬ长此以往土壤养分失衡ꎮ 测土

配方施肥能够有针对性地平衡土壤养分ꎬ对植株的

健康生长有利ꎮ 施肥的基本原则应该以有机肥为

主、化肥为辅ꎬ适当添加微生物肥料[８]ꎮ
本研究拟从土壤改良的角度ꎬ采用生石灰、敌克

松、根宝、枯草芽孢杆菌、噁霉灵对西瓜连作土壤进

行处理ꎬ讨论其对连作土壤理化性质及微生物群落

的影响ꎮ 为解决连作障碍问题提供科学依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验地点

试验地点选在江苏省宿迁市农业科学研究院运

河湾试验基地的钢架大棚内ꎮ 原始土壤为壤土ꎬｐＨ
为 ７􀆰 ８９ꎬ肥力中等ꎮ ２０１８ 年种植过西瓜ꎬ２０１９ 年春

季开展试验ꎮ 供试西瓜品种为迁丽 １ 号ꎬ株距 ５５
ｃｍꎬ采用双蔓整枝ꎮ
１.２　 试验设计

采用单因素随机区组试验设计ꎬ以未经处理的
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连作 １ 年的土壤(Ｆ)为对照ꎬ设置生石灰(Ａ)、敌克

松(Ｂ)、根宝(Ｃ)、枯草芽孢杆菌(Ｄ)、甲霜噁霉灵

(Ｅ)共 ５ 个土壤处理ꎮ 原始土样为空白对照ꎬ不种

植西瓜ꎮ 每处理重复 ３ 次ꎬ每小区 １０ 株ꎮ 生石灰主

要成分为氧化钙ꎬ含量 ９９％以上ꎻ敌克松由孚润德

公司生产ꎬ有效成分为 ７０％敌磺钠粉剂ꎻ根宝为国

光农化股份有限公司生产的含氨基酸水溶肥ꎬ氨基

酸含量≥１００ ｇ / Ｌꎬ钙含量≥３０ ｇ / Ｌꎻ枯草芽孢杆菌

为中国科学院植物保护研究所廊坊农药中试厂生产

的可湿性粉剂ꎬ枯草芽孢杆菌有效成分含量为 １ ｇ
１×１０１１个ꎻ甲霜噁霉灵为中国科学院植物保护研究

所廊坊农药中试厂生产的水剂ꎬ总有效成分含量

３％ꎬ噁霉灵含量 ２􀆰 ５％ꎬ甲霜灵含量 ０􀆰 ５％ꎮ 各处理

的田间管理措施保持一致ꎮ
１.３　 样品采集

２０１９ 年 ６ 月 １５ 日ꎬ在每个小区随机取 ５ 个采

样点ꎬ采集５~１５ ｃｍ 土层土样ꎬ分别混匀每个处理的

土样ꎬ并去除杂质ꎬ分成 ２ 份ꎮ 将第 １ 份土样过筛ꎬ
采用干冰保存ꎬ用于微生物群落高通量分析ꎮ 将第

２ 份土样风干粉碎后过筛ꎬ用于土壤理化性质分析

和养分含量测定ꎮ
１.４　 土壤养分含量测定及理化性质分析

铵态氮的测定采用 ＫＣｌ￣靛酚蓝比色法ꎬ有效钾

的测定采用 ＨＮＯ３￣火焰光度计测定法ꎬ速效磷的测

定采用 ＮａＨＣＯ３￣钼锑抗比色法ꎬｐＨ 值的测定采用电

位法ꎬＥＣ 值的测定采用电位法ꎮ
１.５　 土壤微生物多样性测定方法

１.５.１　 测定流程概述　 针对 １６ Ｓ Ｖ４￣Ｖ５ 区ꎬ设计引

物扩增后获得 ４２０ ｂｐ 左右片段ꎮ 加接头后使用 Ｎｏ￣
ｖａＳｅｑ 平台测序ꎬ获得２×２５０ ｂｐ 双端测序数据ꎮ 拼

接后对所得较长序列进行 １６ Ｓ 分析ꎮ

针对 ＩＴＳ 区ꎬ设计引物扩增后得到 ３１０ ｂｐ 左右

片段ꎮ 加接头后使用 ＮｏｖａＳｅｑ 平台测序ꎬ获得２×２５０
ｂｐ 双端测序数据ꎮ 拼接后对所得较长序列进行 ＩＴＳ
分析[９￣１１]ꎮ
１.５.２　 数据分析流程　 将测序原始数据拼接ꎬ去除

干扰数据ꎮ 将有效数据进行聚类分析ꎬ注释代表序

列的物种信息和相对丰度分布ꎮ 并对所选序列进行

比对ꎬ构建系统发生树ꎬ探讨不同土壤样本之间群落

结构的差异ꎮ 最后结合环境因素分析多样性指数和

环境因子的相关性[１２￣１４]ꎮ
１.６　 数据处理

采用 ＩＢＭ ＳＰＳＳ Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ２２ 软件进行数据处

理ꎬ采用单因素 ＡＮＯＶＡ 方差分析和 Ｐｅａｒｓｏｎ 分析ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 不同处理对土壤养分及理化性质的影响

由表 １ 可以看出ꎬ原始土样的铵态氮含量为

７６􀆰 ６７ ｍｇ / ｋｇꎬ显著高于敌克松处理的 ４６􀆰 ６７ ｍｇ / ｋｇꎮ
有效钾含量以根宝最高ꎬ与敌克松处理、枯草芽孢杆

菌处理、甲霜噁霉灵处理、对照和原始土样之间差异

显著ꎮ 速效磷含量对照最高ꎬ为 ４０􀆰 ６０ ｍｇ / ｋｇꎬ与敌

克松处理、枯草芽孢杆菌处理、根宝处理和原始土样

差异不显著ꎻ甲霜噁霉灵处理后土壤中速效磷含量

最低ꎬ为 ２９􀆰 ６０ ｍｇ / ｋｇꎮ 仅有敌克松处理后的土壤

为中性ꎬｐＨ 值 ７􀆰 ４６ꎬ其余土壤均为碱性土ꎬｐＨ 值超

过 ７􀆰 ５０ꎬ其中枯草芽孢杆菌处理的土壤 ｐＨ 值最高ꎬ
为 ７􀆰 ８４ꎮ 由于连续种植ꎬ部分处理土壤发生盐渍

化ꎬ生石灰处理、敌克松处理和甲霜噁霉灵处理的土

壤 ＥＣ 值超过 ２􀆰 ００ꎮ 根宝处理、枯草芽孢杆菌处理、
对照和原始土样的 ＥＣ 值低于 ２􀆰 ００ꎬ其中枯草芽孢

杆菌处理的效果最好ꎬ土壤 ＥＣ 值仅为 １􀆰 １０ꎮ

表 １　 不同处理对土壤养分及理化性质的影响

Ｔａｂｌｅ １　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ｏｎ ｓｏｉｌ ｎｕｔｒｉｅｎｔｓ ａｎｄ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

处理　 　 　 　 铵态氮(ｍｇ / ｋｇ) 有效钾(ｍｇ / ｋｇ) 速效磷(ｍｇ / ｋｇ) ｐＨ ＥＣ 值(ｄＳ / ｍ)

生石灰 ５３.３３±３.３３ａｂ ３００.００±３５.１２ａｂ ３２.８３±２.０８ｂｃ ７.５３±０.０５ｂｃ ２.４４±０.０９ａ

敌克松 ４６.６７±３.３３ｂ ２２９.６７±１３.６９ｂ ３８.５０±１.６６ａｂ ７.４６±０.０６ｃ ２.２１±０.１０ａｂ

根宝 ７０.００±１１.５５ａｂ ３７５.００±６１.６５ａ ３９.４０±２.４０ａｂ ７.６８±０.０８ａｂ １.５８±０.１８ｂｃ

枯草芽孢杆菌 ６０.００±１０.００ａｂ ２５１.００±２７.７９ｂ ３５.３３±２.４１ａｂｃ ７.８４±０.０４ａ １.１０±０.３７ｃ

甲霜噁霉灵 ６６.６７±８.８２ａｂ ２４５.００±１１.００ｂ ２９.６０±１.９７ｃ ７.６２±０.０５ｂｃ ２.１２±０.１３ａｂ

对照 ５３.３３±１２.０２ａｂ ２７６.６７±１７.４９ｂ ４０.６０±１.２０ａ ７.５８±０.０４ｂｃ １.４８±０.１２ｃ

原始土样 ７６.６７±３.３３ａ ２４３.６７±２０.５４ｂ ３５.２３±３.４７ａｂｃ ７.５３±０.０７ｂｃ １.２２±０.２５ｃ
同一列数据后不同小写字母表示差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ
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２.２　 不同土壤处理对土壤微生物多样性的影响

样品稀释曲线以测序量为横轴ꎬ物种数为纵轴ꎬ
反映了测序数据合理性和物种丰富度ꎮ 曲线趋于平

坦ꎬ说明测序量合理ꎮ 由图 １ 可知ꎬ各处理曲线末端

趋于平坦ꎬ说明取样合理ꎬ足以反映土壤微生物组成ꎮ
２.２.１　 不同土壤处理细菌属水平主要物种相对丰

度比较　 基于分类单元的相对丰度和注释信息ꎬ
对样品中绝对丰度排名前 ２０ 的属绘制物种相对

丰度柱状图(图 ２)ꎮ 经过生石灰处理的土壤和原

始土样中丛毛单胞菌科杆菌属(Ｃｕｒｖｉｂａｃｔｅｒ)、芽孢

杆菌属(Ｂａｃｉｌｌｕｓ)和类诺卡氏菌属(Ｎｏｃａｒｄｉｏｉｄｅｓ)菌
群的物种相对丰度较高ꎬ其中生石灰处理的土壤

中丛毛单胞菌科杆菌属、芽孢杆菌属和类诺卡氏

菌属 菌 群 所 占 比 例 分 别 为 ６􀆰 ２９％、 ５􀆰 ４４％ 和

４􀆰 １３％ꎬ原始土样中这 ３ 种菌群所占比例分别为

１７􀆰 １５％、１１􀆰 ６３％和 ６􀆰 ５２％ꎮ 经过敌克松处理的

土壤水小杆菌属(Ａｑｕａｂａｃｔｅｒｉｕｍ)、芽孢杆菌属和丛

毛单胞菌科杆菌属菌群的相对丰度较高ꎮ 经过根

宝和甲霜噁霉灵处理的土壤丛毛单胞菌科杆菌

属、芽孢杆菌属和水小杆菌属菌群的相对丰度较

高ꎮ 枯草芽孢杆菌处理后ꎬ土壤中丛毛单胞菌科

杆菌属、芽孢杆菌属、类诺卡氏菌属和鞘氨醇单胞

菌属(Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ)菌群的相对丰度较高ꎮ 对照

土壤中丛毛单胞菌科杆菌属、水小杆菌属和芽孢

杆菌属菌群的相对丰度较高ꎮ 原始土样中相对丰

度排 名 前 ２０ 的 细 菌 菌 群 相 对 丰 度 总 和 为

５４􀆰 ９８％ꎬ经 过 １ 年 西 瓜 连 作 种 植 后ꎬ 降 低 到

３１􀆰 ６５％ ~４３􀆰 ０８％ꎮ 由此可见ꎬ连作之后土壤中的

细菌菌群相对丰度降低ꎮ 经过枯草芽孢杆菌处理

的土壤中芽孢杆菌属菌群相对丰度提高ꎮ 经过敌

克松处理的土壤中水小杆菌属菌群相对丰度明显

高于其他处理ꎮ
２.２.２　 不同土壤处理真菌属水平主要物种相对丰

度比较　 从图 ３ 可以看出ꎬ生石灰处理后ꎬ土壤中红

菇属(Ｒｕｓｓｕｌａ)、镰刀菌属(Ｆｕｓａｒｉｕｍ) 和双水母属

(Ａｍｐｈｉｎｅｍａ)菌群的相对丰度较高ꎮ 敌克松处理

后ꎬ土壤中红菇属、镰刀菌属、双水母属和曲霉属

(Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ)菌群相对丰度较高ꎮ 根宝处理后ꎬ土壤

中曲霉属、镰刀菌属、红菇属和蜡壳耳属(Ｓｅｂａｃｉｎａ)
菌群相对丰度较高ꎮ 枯草芽孢杆菌处理后ꎬ土壤中

红菇属、曲霉属和镰刀菌属菌群相对丰度较高ꎮ 甲

霜噁霉灵处理和对照土壤中红菇属、曲霉属、蜡壳耳

属和镰刀菌属菌群相对丰度较高ꎮ 原始土样中曲霉

属、红菇属和镰刀菌属菌群相对丰度较高ꎮ 由此可

见ꎬ连作提高了土壤中镰刀菌属真菌的比例ꎮ 同时

连作土壤中相对丰度排名前 ２０ 的真菌菌群相对丰

度明显上升ꎬ均高于原始土样ꎮ
２.３　 不同处理土壤微生物多样性指数

由表 ２ 可知ꎬ不同土壤处理之间细菌多样性指

数无显著差异ꎮ 原始土样细菌群落丰富度指数、
属个 数 和 谱 系 多 样 性 指 数 分 别 为 １ ８３６􀆰 ７５、
１ ４６１􀆰 ００和 １０７􀆰 ０７ꎬ其细菌群落相对丰度和多样

性均显著低于其他处理ꎮ 不同土壤处理之间的真

菌多样性指数无显著差异ꎮ 原始土样真菌的属个

数、谱系多样性指数、香农￣威娜指数和辛普森多样

性指数分别为２ ３７９􀆰 ３３０ ０、３１６􀆰 ０７０ ０、６􀆰 ５８０ ０和
０.９０９ ６ꎬ均显著低于其他处理ꎬ表明其真菌群落的

多样性较低ꎮ
２.４　 不同处理土壤养分含量和理化性质对土壤微

生物群落组成的影响

　 　 由表 ３ 可知ꎬ土壤中芽孢杆菌属菌群的相对丰

度和铵态氮含量呈显著正相关ꎬ和 ＥＣ 值呈显著负

相关ꎮ 类诺卡氏菌属菌群相对丰度与 ＥＣ 值呈极

显著负相关ꎮ 特吕珀菌属菌群的相对丰度与土壤

ｐＨ 值呈极显著负相关ꎬ相关系数为－０􀆰 ６８１ꎻ与 ＥＣ
值呈极显著正相关ꎮ 未识别菌群(ＥｃＦＹｙｙ￣２００)的
相对丰度和土壤 ｐＨ 值呈极显著正相关ꎮ 迟钝水

杆型菌属菌群的相对丰度与 ＥＣ 值呈极显著正相

关ꎮ 未识别菌群(Ｓｕｂｇｒｏｕｐ １０)的相对丰度和土壤

中的有效钾含量呈显著正相关ꎮ 产蛋白酶中度嗜

盐菌属菌群的相对丰度和土壤 ｐＨ 值呈显著负相

关ꎮ 膨胀芽胞杆菌属菌群的相对丰度和土壤 ｐＨ
值呈显著负相关ꎬ和 ＥＣ 值呈显著正相关ꎮ 未识别

菌群(Ｐａｅｎｉｓｐｏｒｏｓａｒｃｉｎａ)的相对丰度和土壤 ｐＨ 值

呈极显著正相关ꎻ和 ＥＣ 值呈显著负相关ꎮ 拟绿胶

蓝细菌属菌群的相对丰度与土壤 ｐＨ 值呈显著正

相关ꎮ 未识别菌群(Ｇａｉｅｌｌａ)的相对丰度与土壤中

有效钾含量呈极显著正相关ꎮ 其他菌群的相对丰

度与土壤 ＥＣ 值呈显著正相关ꎮ 与土壤铵态氮含

量呈显著正相关的细菌菌群有 １ 个ꎬ与有效钾含

量呈显著正相关的细菌菌群有 ２ 个ꎬ与土壤 ｐＨ 值

具有显著相关性的细菌菌群有 ６ 个ꎬ与 ＥＣ 值具有

显著相关性的细菌菌群有 ７ 个ꎮ 速效磷含量的改

变对土壤细菌菌群的相对丰度无影响ꎮ
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Ａ:生石灰处理ꎻＢ:敌克松处理ꎻＣ:根宝处理ꎻＤ:枯草芽孢杆菌处理ꎻＥ:甲霜噁霉灵处理ꎻＦ:对照ꎻＧ:原始土样ꎮ
图 １　 土壤 １６ Ｓ ｒＲＮＡ(ａ)、ＩＴＳ ｒＲＮＡ(ｂ)稀释曲线

Ｆｉｇ.１　 Ｄｉｌｕｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅｓ ｏｆ １６Ｓ ｒＲＮＡ(ａ) ａｎｄ ＩＴＳ ｒＲＮＡ(ｂ) ｉｎ ｔｈｅ ｓｏｉｌ

处理 Ａ、Ｂ、Ｃ、Ｄ、Ｅ、Ｆ、Ｇ 见图 １ 注ꎮ
图 ２　 不同土壤处理细菌属水平的物种相对丰度

Ｆｉｇ.２　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｔ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ ｕｎ￣
ｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｉｌ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

处理 Ａ、Ｂ、Ｃ、Ｄ、Ｅ、Ｆ、Ｇ 见图 １ 注ꎮ
图 ３　 不同处理土壤真菌属水平的物种相对丰度

Ｆｉｇ.３　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｔ ｆｕｎｇａｌ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ ｕｎｄｅｒ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｉｌ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ
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表 ２　 不同处理的土壤微生物多样性指数

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

类别 处理　 　 　 菌种丰富度指数 属个数 谱系多样性指数 香农￣威娜指数
辛普森多样性指数

(×１０－２)
测序深度指数

(×１０－２)

细菌 生石灰 ２ １５２.４９±３６.８５ａ １ ７５５.３３±１１.６８ａ １２５.１７±０.９３ａ ８.７３±０.０８ａ ９９.１６±０.１２ａ ９８.２２±０.０４ｂ

敌克松 ２ １８９.９７±５７.４３ａ １ ８３１.３３±２３.４５ａ １３０.２３±１.３１ａ ８.８１±０.１０ａ ９９.１６±０.１８ａ ９８.２５±０.０８ａｂ

根宝 ２ １３４.９０±２３.４０ａ １ ８１０.００±２３.００ａ １２９.８３±１.５２ａ ８.７１±０.１８ａ ９８.９１±０.４６ａ ９８.３１±０.２０ａｂ

枯草芽孢杆菌 ２ １００.８８±８.００ａ １ ７４９.００±１４.００ａ １２６.５５±０.９０ａ ８.３１±０.１２ａｂ ９８.６２±０.２２ａ ９８.３０±０.０４ａｂ

甲霜噁霉灵 ２ １９３.７５±３４.３０ａ １ ７７９.６７±４８.９８ａ １２８.１５±２.６６ａ ８.２８±０.４７ａｂ ９７.１６±２.０２ａ ９８.１７±０.０４ｂ

对照 ２ ２０６.２５±５.４２ａ １ ７９４.６７±２０.１９ａ １３０.１３±１.４０ａ ８.２９±０.２５ａｂ ９７.８７±０.７１ａ ９８.１６±０.０３ｂ

原始土样 １ ８３６.７５±９３.０３ｂ １ ４６１.００±８７.４１ｂ １０７.０７±４.５７ｂ ７.１８±０.７９ｂ ９４.２６±４.０９ａ ９８.３８±０.０５ａ

真菌 生石灰 ３ ６６５.８８±１７０.８８ａ ２ ９３０.００±１２０.４３ａ ３７５.５５±１１.６９ａ ８.７４±０.０４ａ ９９.２４±０.９０ａ ９８.２９±１.３０ａ

敌克松 ３ ７３４.７０±１４６.８３ａ ３ ０２５.３３±９２.５６ａ ３８１.９５±８.３３ａ ８.６４±０.１１ａ ９９.０５±０.１４ａ ９８.２８±１.６０ａ

根宝 ３ ３７３.５９±８６.７３ａｂ ２ ８２２.６７±６５.２８ａ ３５８.８０±８.８７ａ ８.５４±０.０９ａ ９８.７８±０.２１ａ ９８.５８±０.０５ａ

枯草芽孢杆菌 ３ ４７４.７０±７７.３０ａｂ ２ ７６９.００±３６.１２ａ ３５６.２９±３.８３ａ ８.１７±０.１５ａ ９８.７３±０.１９ａ ９８.３６±０.０９ａ

甲霜噁霉灵 ３ ５９４.９０±１９５.２１ａ ２ ９７８.３３±１１９.１４ａ ３７４.０７±１３.９１ａ ８.６５±０.０７ａ ９９.０４±０.１３ａ ９８.４５±０.１８ａ

对照 ３ ４３２.９８±６９.５９ａｂ ２ ８８０.６７±２６.５０ａ ３６１.２９±１.８８ａ ８.７３±０.０６ａ ９９.２１±０.０８ａ ９８.５９±０.０４ａ

原始土样 ３ ０７７.０９±８１.４０ｂ ２ ３７９.３３±１０２.５３ｂ ３１６.０７±９.７４ｂ ６.５８±０.４０ｂ ９０.９６±２.１０ｂ ９８.４６±０.０６ａ

　 　 相对细菌菌群而言ꎬ真菌菌群的相对丰度受土壤

理化性质影响较小ꎮ 曲霉属菌群的相对丰度与土壤有

效钾含量呈显著正相关ꎮ 镰刀菌属菌群的相对丰度与

土壤 ＥＣ 值呈显著正相关ꎮ 双水母属菌群的相对丰度

与土壤铵态氮含量呈显著负相关ꎬ与 ＥＣ 值呈极显著正

相关ꎮ 被孢霉属菌群的相对丰度与土壤 ＥＣ 值呈显著

正相关ꎮ 粘盖牛肝菌属菌群的相对丰度与土壤铵态氮

含量呈显著负相关ꎮ 毛壳菌属菌群的相对丰度与土壤

ｐＨ 值呈极显著正相关ꎮ 与土壤铵态氮含量显著负相

关的真菌菌群有 ２ 个ꎬ与有效钾含量显著正相关的真

菌菌群有 １ 个ꎬ与土壤 ｐＨ 值极显著正相关的真菌菌群

有 １ 个ꎬ与 ＥＣ 值具有显著相关性的真菌菌群有 ３ 个ꎮ
速效磷含量对土壤真菌菌群的相对丰度无影响ꎮ

３　 讨 论

多种因素相互作用导致了土壤连作障碍ꎬ其中

土壤微环境恶化和植物自毒作用两方面的因素起主

导作用[１５￣１６]ꎮ 土壤微生物多样性研究主要集中在

物种多样性、遗传多样性、结构多样性及功能多样性

４ 个方面ꎮ 同种作物连续种植多年后ꎬ根系土壤微

环境发生变化ꎬ土壤肥力降低ꎬ土壤中细菌菌群数量

和相对丰度降低ꎬ真菌菌群数量和相对丰度增加ꎬ标
志着土壤开始衰竭[１７]ꎮ 其他作物ꎬ比如葡萄ꎬ经过

连作后土壤中细菌群落多样性降低 １１.７％ꎬ真菌群

落多样性降低 ５.２％ꎬ微生物种类与构成发生了显著

变化[１８]ꎮ 本研究结果也表明ꎬ经过 ２ 年西瓜连作

后ꎬ细菌群落的多样性明显降低ꎬ相对丰度排名前

２０ 的细菌菌群相对丰度总和显著降低ꎮ 而土壤中

真菌菌群的相对丰度明显上升ꎮ 其次连作导致土壤

微生物多样性失调ꎬ微生物的碳代谢水平显著下

降[１９￣２０]ꎮ 最后连作导致土壤中有害菌群和根结线

虫增加ꎮ 本研究结果表明ꎬ连作后土壤中镰刀菌属

真菌的比例增加ꎮ 也有相关研究结果表明ꎬ苹果连

作后ꎬ土壤中镰刀菌的数量比对照提高了 ６ 倍ꎬ植株

出现茎粗降低、株高下降的现象[２１]ꎮ
　 　 土壤改良是解决连作障碍的方法之一ꎮ 一是增

施有机肥ꎮ 合理配方施肥ꎬ减少化肥用量ꎬ可以改善

土壤理化性状ꎬ调节土壤微环境ꎬ缓解连作障碍ꎮ 研

究发现ꎬ番茄连作时增施有机肥可提高脲酶活性ꎬ降
低过氧化氢酶活性ꎬ改善设施土壤微环境[２２]ꎮ 增施

全水溶性有机肥后ꎬ连作甜瓜的株高、叶片数及根茎

叶鲜质量均显著提高ꎬ从而增加了甜瓜的产量[２３]ꎮ
本研究结果也表明ꎬ增施氨基酸水溶肥根宝后ꎬ土壤

中养分综合含量提高ꎮ 二是添加土壤改良剂ꎮ 研究

结果表明ꎬ连续种植桃树的土壤中施用生物炭ꎬ可提

高有机质含量及蔗糖酶活性[２４]ꎮ 三是对土壤消毒ꎮ
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表 ３　 土壤养分和理化性质对微生物属水平物种相对丰度的影响

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｎｕｔｒｉｅｎｔｓ ａｎｄ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｎ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｔ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ

项目　 　 　 　 　 　 　 　 铵态氮 有效钾 速效磷 ｐＨ ＥＣ 值

细菌 丛毛单胞菌科杆菌属(Ｃｕｒｖｉｂａｃｔｅｒ) ０.０７４ ０.０４０ －０.２３４ －０.０６５ －０.１５６

芽孢杆菌属(Ｂａｃｉｌｌｕｓ) ０.４７２∗ －０.２３２ ０.０１４ －０.０２８ －０.４８２∗

类诺卡氏菌属(Ｎｏｃａｒｄｉｏｉｄｅｓ) ０.３１９ －０.１８４ －０.０８０ ０.２９７ －０.６４６∗∗

水小杆菌属(Ａｑｕａｂａｃｔｅｒｉｕｍ) －０.３３７ －０.３１６ ０.３４９ －０.３３２ ０.２０４

鞘氨醇单胞菌属(Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ) ０.１８８ －０.０４３ －０.２８０ ０.２５８ －０.１８３

红球菌属(Ｒｈｏｄｏｃｏｃｃｕｓ) ０.１２０ －０.０３２ ０.０４７ －０.０３５ －０.１１１

链霉菌属(Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ) －０.０１１ ０.３３８ －０.２６２ －０.２９３ ０.４１１

特吕珀菌属(Ｔｒｕｅｐｅｒａ) －０.３９２ －０.１９３ ０.０６１ －０.６８１∗∗ ０.６４９∗∗

未识别(ＥｃＦＹｙｙ￣２００) ０.１４５ －０.０６７ －０.１２４ ０.６８６∗∗ －０.３１６

反硝化类固醇杆菌属(Ｕｎｄｉｂａｃｔｅｒｉｕｍ) －０.１６４ －０.３０５ ０.０９４ ０.３１２ －０.２６４

迟钝水杆型菌属(Ｓｔｅｒｏｉｄｏｂａｃｔｅｒ) －０.４２３ ０.００３ ０.０４４ －０.１６１ ０.６２９∗∗

未识别(ＭＮＤ１) －０.０７５ ０.３１９ ０.２２５ ０.０６７ ０.２９８

未识别(Ｓｕｂｇｒｏｕｐ １０) ０.１４７ ０.４５０∗ ０.２７３ ０.３５０ －０.２３４

产蛋白酶中度嗜盐菌属(Ｔｈａｌａｓｓｏｂａｃｉｌｌｕｓ) ０.２８２ －０.２６３ －０.０３２ －０.４７５∗ －０.１０１

膨胀芽胞杆菌属(Ｔｕｍｅｂａｃｉｌｌｕｓ) －０.２３４ －０.０６３ ０.３０２ －０.４３９∗ ０.４４８∗

未识别(Ｐａｅｎｉｓｐｏｒｏｓａｒｃｉｎａ) ０.０９７ －０.２２５ －０.０７０ ０.６０８∗∗ －０.５２４∗

未识别(Ｐｉｒ４ ｌｉｎｅａｇｅ) －０.２４８ ０.３３６ ０.２０８ ０.１２３ ０.３７７

东革拉属(Ｄｏｎｇｉａ) －０.０３９ －０.４０３ ０.４０２ －０.１９９ －０.１２７

拟绿胶蓝细菌属(Ｃｈｌｏｒｏｇｌｏｅｏｐｓｉｓ ＰＣＣ￣７５１８) －０.０１４ －０.３６５ －０.０４３ ０.５２９∗ －０.３１６

未识别(Ｇａｉｅｌｌａ) －０.１１６ ０.５６１∗∗ ０.１２４ ０.０２４ ０.１３８

其他 －０.２６７ ０.１７６ ０.２１６ －０.０６８ ０.４３５∗

真菌 红菇属(Ｒｕｓｓｕｌａ) －０.１６９ ０.１７８ ０.２３９ ０.２６０ ０.１５３

曲霉属(Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ) ０.３７１ ０.４８３∗ ０.１８８ ０.２８２ －０.２１２

镰刀菌属(Ｆｕｓａｒｉｕｍ) －０.４２４ ０.１５２ －０.０６１ ０.０４９ ０.４３６∗

蜡壳耳属(Ｓｅｂａｃｉｎａ) －０.１４７ ０.１８４ ０.３５５ ０.３０１ －０.０２９

蜡蘑属(Ｌａｃｃａｒｉａ) －０.１４８ ０.１３４ ０.２４０ ０.２２０ ０.１２４

念珠菌属(Ｃａｎｄｉｄａ) －０.２７５ ０.１８０ ０.０４７ ０.１８９ ０.３１９

双水母属(Ａｍｐｈｉｎｅｍａ) －０.４７９∗ －０.２５９ －０.１８９ －０.３０５ ０.５８９∗∗

被孢霉属(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ) －０.４０６ ０.１２５ －０.００７ ０.０４２ ０.５１７∗

棉革菌属(Ｔｏｍｅｎｔｅｌｌａ) －０.１２４ ０.１３１ ０.３４３ ０.２４２ ０.０２４

丝衣霉属(Ｂｙｓｓｏｃｈｌａｍｙｓ) －０.１８６ ０.１７１ ０.２３８ ０.２５８ ０.１６５

粘盖牛肝菌属(Ｓｕｉｌｌｕｓ) －０.４８１∗ －０.１８６ －０.１９８ －０.００２ ０.２６１

青霉属(Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ) ０.４１２ －０.２１３ ０.０２９ －０.２５０ －０.３９２

未识别(Ｔｈｏｚｅｔｅｌｌａ) －０.１５０ ０.１７６ ０.２８８ ０.２１５ ０.０５０

木霉属(Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ) －０.３００ ０.２０５ ０.１０２ ０.１４３ ０.３４８

枝顶孢霉属(Ｃｈａｅｔｏｍｉｕｍ) ０.３６８ －０.２３４ －０.０７０ －０.３０５ －０.３２１

毛壳菌属(Ａｃｒｅｍｏｎｉｕｍ) －０.０５８ －０.１２８ －０.１１６ ０.６８５∗∗ －０.３６３

鬼伞属(Ｃｏｐｒｉｎｅｌｌｕｓ) －０.１７６ ０.１９６ ０.１９２ ０.２９４ ０.１４３

乳菇属(Ｌａｃｔａｒｉｕｓ) ０.００１ ０.１６２ ０.３２７ ０.３２３ ０.０５６

微囊菌属(Ｍｉｃｒｏａｓｃｕｓ) －０.２２１ ０.３８８ ０.０００ ０.０７７ ０.３２６

稻瘟病菌属(Ｍａｇｎａｐｏｒｔｈｅ) －０.１２６ ０.３１５ ０.１１０ ０.２０９ ０.２８７

其他 ０.１８９ －０.２５４ －０.１７２ －０.２４５ －０.２２０
∗和∗∗分别表示显著相关(Ｐ<０.０５)和极显著相关(Ｐ<０.０１)ꎮ
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常用的方法有日光曝晒、高温闷棚和化学药剂消毒

等ꎮ 本试验安排的生石灰、敌克松和甲霜噁霉灵处

理均基于此ꎬ但效果并不显著ꎮ 四是生物防治ꎬ增加

有益微生物数量ꎮ 研究结果表明ꎬ在番茄定植时采

用解淀粉芽孢杆菌 Ｂ１６１９ 处理土壤ꎬ番茄枯萎病菌

种群数量比对照平均下降了 ４３％[２５]ꎮ 本研究采用

枯草芽孢杆菌处理土壤后ꎬ丛毛单胞菌科杆菌属菌

落相对丰度明显下降ꎮ
　 　 微生物多样性分析主要针对物种组成的丰富度

和均匀度进行分析ꎬ反映微生物生态层次上的改变ꎬ
包括种类、遗传等以及微生物群落的稳定性[２６]ꎮ 微

生物多样性是评估土壤质量和生态系统的重要指

标[２７￣３１]ꎮ 使用基于属的绝对丰度及注释信息ꎬ可有

效评估样本的物种注释分辨率及复杂度ꎮ 属个数指

数和菌种丰富度指数反映群落丰富度和样品测序

量ꎮ 香农￣威娜指数和辛普森指数反映群落多样性

和物种均匀度ꎮ 谱系多样性指数反映样品中物种进

化历史过程中的差异ꎮ 测序深度指数反映测序深

度ꎬ即测序时样品中细菌属或真菌属的覆盖程度ꎮ
本研究发现ꎬ不同土壤处理间细菌多样性指数无显

著差异ꎬ原始土样细菌菌群丰富度指数、属个数和谱

系多样性指数分别为１ ８３６.７５、１ ４６１.００和 １０７􀆰 ０７ꎬ
均低于其他处理ꎮ 不同土壤处理之间的真菌多样性

指数无显著差异ꎮ 原始土样真菌的属个数、谱系多

样性指数、香农￣威娜指数和辛普森指数均低于其他

处理ꎬ表明其真菌群落的多样性较低ꎮ
研究结果表明ꎬ土壤理化性质、养分含量与微生

物群落组成关系密切[３２￣３３]ꎮ 吴朝晖等[３４]研究发现ꎬ
水稻土中的变形菌门群落相对丰度主要受有机质含

量影响ꎬ而拟杆菌门群落则主要受速效磷含量影响ꎮ
陈孟立等[３５]研究发现ꎬ黄土丘陵地区土壤中细菌群

落组成主要受土壤全氮和有机质含量影响ꎮ 本研究

结果表明ꎬ土壤中芽孢杆菌属菌群相对丰度与铵态

氮含量呈显著正相关ꎬ与 ＥＣ 值呈显著负相关ꎮ 类

诺卡氏菌属菌群相对丰度与 ＥＣ 值呈极显著负相

关ꎮ 相对细菌菌群而言ꎬ真菌菌群受土壤理化性质

影响较小ꎮ 曲霉属菌群相对丰度与土壤有效钾含量

呈显著正相关ꎮ 镰刀菌属菌群相对丰度与土壤 ＥＣ
值呈显著正相关ꎮ 双水母属菌群相对丰度与土壤铵

态氮含量呈显著负相关ꎬ与 ＥＣ 值呈极显著正相关ꎮ
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