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　 　 摘要:　 为探究番茄与不同作物轮作后其土壤理化性质及真菌组成的差异ꎬ明确番茄土传病害发生的原因ꎬ在
连种 ２ 茬番茄后设置番茄￣番茄连作、茄子￣番茄轮作、慈姑￣番茄轮作 ３ 种处理ꎬ分析土壤养分及根际土壤真菌的多

样性ꎮ 结果表明ꎬ不同种植模式间的土壤养分含量明显不同ꎮ 轮作降低了番茄根际土壤有机质和全氮含量ꎬ极显

著提高了土壤有效磷含量、有效钾含量和缓效钾含量ꎬ提高了真菌的丰富度和多样性ꎮ 子囊菌门(Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ)、担
子菌门(Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ)和被孢霉门(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ)为优势菌群ꎬ其中 ２ 种轮作模式间的真菌属组成最为相似ꎬ均
含有被孢霉属(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ)、木霉属(Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ)等抑制土传病害发生的生防真菌ꎮ 相关性分析结果显示ꎬ土壤

ｐＨ 值与 Ｃｈａｏ１ 指数呈正相关ꎬＳｈａｎｎｏｎ 指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数与土壤 ｐＨ 值、有机质含量、全氮含量呈负相关ꎬ与土壤

有效磷含量、有效钾含量和缓效钾含量均呈正相关ꎮ 综上所述ꎬ轮作能改善土壤肥力ꎬ提高土壤真菌群落多样性ꎬ
维持土壤菌群结构的平衡ꎻ土壤 ｐＨ 值对真菌群落的组成影响较小ꎬ土壤含氮量较高ꎬ导致土壤真菌多样性降低ꎮ
慈姑￣番茄轮作是减缓番茄土传病害发生的有效方式之一ꎬ具有较好的应用前景ꎮ
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　 　 番茄保健功能多、经济效益高ꎬ在中国设施蔬菜

中种植面积较大ꎬ逐渐成为世界上受欢迎并被广泛食

用的蔬菜之一[１]ꎮ 近年来ꎬ番茄连作在生产中越来越

常见ꎬ连作会影响土壤理化性状和微生态系统的平

衡[２]ꎬ进而导致土壤中的有益和有害菌落比例失

衡[３]ꎬ引起真菌病害的发生ꎬ如尖孢镰刀菌(Ｆｕｓａｒｉｕｍ
ｏｘｙｓｐｏｒｕｍ)会导致枯萎病ꎬ轮枝孢菌(Ｖｅｒｔｉｃｉｌｌｉｕｍ)会
引起黄萎病的发生等ꎮ 轮作是减少土传病害发生的

有效方法之一ꎮ 有研究者指出ꎬ番茄轮作茄子、大白

菜和西葫芦ꎬ能提高土壤中亚硝化螺菌属(Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｉ￣
ｒａ)、亚硝化球菌属(Ｎｉｔｒｏｃｏｃｃｕｓ)等有益细菌的丰度ꎬ
提高土壤中过氧化氢酶的活性[４]ꎬ番茄￣水稻轮作后

显著降低潜在致病性真菌镰刀菌属的含量[５]ꎮ 已有

的报道中ꎬ番茄多与旱生蔬菜或水稻轮作ꎬ与水生蔬

菜轮作的研究不多ꎮ 慈姑是里下河地区的特色水生

蔬菜ꎬ含有丰富的淀粉、蛋白质及多种维生素等营养

成分ꎮ 慈姑喜水ꎬ是水旱轮作作物的较优选择ꎬ但目

前慈姑与番茄轮作栽培的研究鲜有报道ꎬ尤其是轮作

后对土壤微生物和理化性质的影响未见报道ꎮ
作物根际微生境是土壤环境中活性较强的微生

境[６]ꎬ其中真菌是土壤微生物环境中重要的物质ꎬ
其多样性是表现土壤肥力的关键指标之一[７]ꎮ 高

通量测序技术能较全面、精准地表达土壤菌群结

构[８￣９]ꎮ 为此ꎬ本研究用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 高通量测序

技术ꎬ研究番茄与不同蔬菜轮作对其根际土壤微生

物群落组成的影响ꎬ探究番茄与同科作物及非同科

作物轮作ꎬ尤其是与慈姑轮作后番茄土壤微生物菌

群结构与土壤养分之间的关系ꎬ为深入探讨慈姑￣番
茄轮作减少土传病害发生的原因及设施番茄可持续

健康发展提供理论依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验地概况

试验在江苏省泰州市农业科学院试验大棚内进

行ꎬ土壤 ｐＨ ７􀆰 ８ꎬ有机质含量 ２５􀆰 ８ ｇ / ｋｇꎬ全氮含量

１􀆰 ７ ｇ / ｋｇꎬ有效磷含量 １６􀆰 ５ ｍｇ / ｋｇꎬ速效钾含量 ２１１
ｍｇ / ｋｇꎬ缓效钾含量 ５０５ ｍｇ / ｋｇꎮ
１.２　 试验材料与设计

田间试验于 ２０１８ 年 ７ 月－２０２０ 年 ７ 月开展ꎬ前
茬作物为丝瓜ꎬ２０１９ 年 ７ 月前连续种植 ２ 茬番茄ꎬ
２０１９ 年 ８ 月－２０２０ 年 １ 月为试验蔬菜连(轮)作期ꎬ
２０２０ 年 ３ 月－２０２０ 年 ７ 月为后茬番茄生长期ꎮ 按常

规施肥管理ꎮ 番茄、茄子和慈姑品种分别为日本粉

王、苏崎 ４ 号、刮老乌ꎮ 试验设 ３ 个处理ꎬＴ１:番茄￣
番茄连作ꎬＴ２:茄子￣番茄轮作(同科作物轮作)ꎬＴ３:
慈姑￣番茄轮作(非同科作物轮作)ꎮ 番茄于 １ 月 ２０
日播种ꎬ３ 月 １５ 日定植ꎬ５ 月底－６ 月初陆续采收ꎬ７
月上旬采收结束ꎮ 随机区组排列ꎬ３ 次重复ꎬ每小区

面积为 １４􀆰 ４ ｍ２ꎬ小区之间设田埂隔离ꎬ番茄株距和

行距均为 ５０ ｃｍꎬ生长期统一追肥管理ꎮ
番茄全部采收后ꎬ各小区随机选 ５ 株ꎬ取完整根

部ꎬ去除根部周围杂物ꎬ将各处理的 ３ 个小区根际周

围土混合后过筛ꎬ置于－４０ ℃冰箱用于真菌内转录

间隔区(ＩＴＳ)检测分析ꎻ另用五点法取样ꎬ取０~ ２０
ｃｍ 土层土壤ꎬ采用四分法混匀后放置在阴凉地点风

干ꎬ用于检测土壤理化特征ꎮ
１.３　 测定项目及方法

１.３.１ 　 土壤 ＤＮＡ 提取和 ＰＣＲ 扩增 　 土壤真菌总

ＤＮＡ 分离提取使用 Ｏｍｅｇａ 土壤 ＤＮＡ 试剂盒(欧米伽

生物科技有限公司产品)ꎮ 使用引物 ５１５Ｆ(５′￣ｂａｒ￣
ｃｏｄｅ￣ＧＴＧＣＣＡＧＣＭＧＣＣＧＣＧＧ)￣３′和 ９０７Ｒ (５′￣ＣＣＧＴ￣
ＣＡＡＴＴＣＭＴＴＴＲＡＧＴＴＴ￣３′)ꎬ其中 ｂａｒｃｏｄｅ 是每个样品

特有的八碱基序列ꎮ 对真菌 ＩＴＳ 区进行 ＰＣＲ 扩增ꎬ
从 ２％琼脂糖凝胶中提取纯化 ＰＣＲ 产物ꎬ并使用

ＱｕａｎｔｉＦｌｕｏｒ￣ＳＴ(美国普罗梅加公司产品)进行定量ꎮ
１.３.２　 文库构建和测序　 按照 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 的基因组 ＤＮＡ
文库制备程序ꎬ将合并的 ＤＮＡ 产品用于构建 Ｉｌｌｕｍｉｎａ
的双末端文库ꎮ 在 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ 平台(Ｎａｎｊｉｎｇ Ｇｅｎｅ￣

３６４冯　 翠等:不同种植模式下番茄根际土壤养分和真菌多样性分析



Ｐｉｏｎｅｅｒ Ｃｏ. Ｌｔｄ)上对扩增子文库进行配对末端测序

(２×２５０)ꎮ 此过程由南京钟鼎生物技术有限公司完成ꎮ
１.３.３　 土壤理化特征测定 　 土壤 ｐＨ 值、有机质含

量、全氮含量、有效磷含量、有效钾含量和缓效钾含

量的测定均参照鲍士旦[１０]的方法进行ꎮ
１.４　 数据处理与统计分析

真菌 ＩＴＳ 分类测序数据:对原始测序数据进行

拼接、过滤ꎬ获取有效的数据ꎬ从这些有效的数据中

对各真菌物种进行物种操作分类单元(ＯＴＵｓ)聚类

分析ꎮ 分析 ＯＴＵｓ 聚类的结果ꎬ确定对应的单个物

种的样本信息在单个样本内对应物种群落中的样本

丰度和动态分布均衡情况ꎬ并对其进行样本丰度和

Ａｌｐｈａ 多样性分析ꎻ同时通过对 ＯＴＵｓ 进行多次聚类

序列的比对和 Ｂｅｔａ 多样性分析ꎬ探究不同样本间或

不同组间物种群落关系结构的自然相似性ꎮ 选用

Ａｎｏｖａ、Ａｎｏｓｉｍ 和 ＭＲＰＰ 等统计分析方法检验样本

物种组成和菌群结构的差异显著性ꎮ 序列拼接质控

使用 ＰＲＩＮＳＥＱ、ｐａｎｄａｓｅｑ、Ｕｓｅａｒｃｈ 及笔者自行开发

的 ｐｅｒｌ 程序等软件完成ꎮ
土壤理化特征数据处理与分析采用 ＳＰＳＳ １８.０

和 Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ Ｅｘｃｅｌ ２０１０ 软件完成ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 不同种植模式的土壤养分分析

如表 １ 所示ꎬ Ｔ２ 处理的土壤 ｐＨ 值与 Ｔ１、Ｔ３ 处

理差异极显著ꎬＴ１ 与 Ｔ３ 处理间无显著差异ꎻ各处理

间的土壤有机质含量差异极显著ꎻＴ１ 处理的全氮含

量最高且与 Ｔ２、Ｔ３ 处理间差异极显著ꎬ说明水旱轮

作后土壤有机质和全氮含量降低ꎬ这可能跟作物需

肥量有关ꎮ ３ 个处理间有效磷、有效钾和缓效钾含

量差异均达到极显著水平ꎬ且 Ｔ３ 处理的有效磷、有
效钾和缓效钾含量最高ꎮ

表 １　 各处理间土壤理化性质的差异

Ｔａｂｌｅ １　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃａｌ￣ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

处理 ｐＨ 有机质含量
(ｇ / ｋｇ)

全氮含量
(ｇ / ｋｇ)

有效磷含量
(ｍｇ / ｋｇ)

有效钾含量
(ｍｇ / ｋｇ)

缓效钾含量
(ｍｇ / ｋｇ)

Ｔ１ ７.９５ａＡ ２６.６５ａＡ ２.００ａＡ ３２.９５ｃＣ １８７.５０ｃＣ ５９２.５０ｃＣ

Ｔ２ ７.４５ｂＢ ２５.８０ｂＢ １.８０ｂＢ ３４.３５ｂＢ ２０９.５０ｂＢ ６６７.７５ｂＢ

Ｔ３ ８.０５ａＡ ２４.６０ｃＣ １.８０ｂＢ ３７.７３ａＡ ２２５.３３ａＡ ７６９.３３ａＡ
Ｔ１:番茄连作ꎻＴ２:茄子￣番茄轮作ꎻＴ３:慈姑￣番茄轮作ꎮ 同一列数据后不同小写字母表示处理间差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎻ不同大写字母表示处理间
差异极显著(Ｐ<０􀆰 ０１)ꎮ

２.２　 不同种植模式间土壤真菌的 ＯＴＵｓ 及 Ａｌｐｈａ
多样性分析

　 　 由表 ２ 可知ꎬ供试土壤的覆盖度为０.９９９ ２~
０.９９９ ６ꎬ表明该测序深度可以基本覆盖样品中的所

有物种ꎬ可以代表各处理土壤真菌种类等的真实情

况ꎮ ３ 种不同种植模式的土壤真菌 ＤＮＡ 有效序列

数中 Ｔ１ 与 Ｔ２、Ｔ３ 处理间差异极显著ꎬ Ｔ２、Ｔ３ 处理

间差异不显著ꎮ ３ 个处理间的 ＯＴＵ 数量差异极显

著ꎬ其中 Ｔ３ 处理最多ꎮ Ｃｈａｏ１ 指数和观测到的物种

数大小均为Ｔ３>Ｔ２>Ｔ１ꎬ香农(Ｓｈａｎｎｏｎ)指数和辛普

森(Ｓｉｍｐｓｏｎ)指数由高到低为Ｔ３>Ｔ２>Ｔ１ꎮ 可见ꎬ番
茄轮作后其根际土壤真菌群落的多样性和丰富度均

比番茄连作要高ꎬ尤其是与非同科作物轮作后ꎮ

表 ２　 不同样品番茄根际土壤真菌组测序结果

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｆｕｎｇｉ ｇｒｏｕｐｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｏｍａｔｏ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ

处理
ＤＮＡ 有效序列数

(个)
ＯＴＵ 数量

(个) Ｃｈａｏ１ 指数
观测到的物种数

(个) ＰＤ＿ｗｈｏｌｅ＿ｔｒｅｅ 香农指数 辛普森指数 覆盖度

Ｔ１ １０６ ９７６ａＡ ７７３ｃＣ ８０２.０１１ １ｃＣ ７７２ｃＣ １５８.５９８ １ｃＣ ５.０８２ ７ｃＣ ０.９１４ ５ｂＡ ０.９９９ ２ｂＢ

Ｔ２ ９３ ９１９ｂＢ ９８０ｂＢ ９９５.８９０ ６ｂＢ ９７９ｂＢ １９２.８３３ ０ｂＢ ６.６５６ ６ｂＢ ０.９６７ ０ａＡ ０.９９９ ５ａＡ

Ｔ３ ９６ ３３３ｂＢ １ ０４７ａＡ １ ０６４.８２６ １ａＡ １ ０４７ａＡ ２２１.９７２ ２ａＡ ７.１４０ ９ａＡ ０.９７８ ４ａＡ ０.９９９ ６ａＡ
Ｔ１、Ｔ２、Ｔ３ 见表 １ 注ꎮ 同一列数据后不同小写字母表示处理间差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎻ不同大写字母表示处理间差异极显著(Ｐ<０􀆰 ０１)ꎮ

２.３ 　 不同种植模式间土壤真菌属水平群落结构

分析

　 　 ３ 种不同种植模式中ꎬ真菌群落组成存在一定

的差异ꎮ 在门级上ꎬ主要包括子囊菌门(Ａｓｃｏｍｙｃｏ￣
ｔａ)、担子菌门(Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ)、被孢霉门(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌ￣
ｌｏｍｙｃｏｔａ)和壶菌门(Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ) (图 １)ꎮ 图 １
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和图 ２ 显示ꎬ各处理的优势真菌门不同ꎬＴ１ 处理优

势菌群为子囊菌门和担子菌门ꎬ优势属有锥盖伞属

(Ｃｏｎｏｃｙｂｅ)ꎻＴ２ 和 Ｔ３ 处理优势真菌门为子囊菌门、
担子菌门和被孢霉门ꎬ其中 Ｔ２ 处理优势属有被孢霉

属(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ)、枝孢菌属(Ｃｌａｄｏｓｐｏｒｉｕｍ)ꎬＴ３ 处理

优势属有被孢霉属、假丝酵母菌属(Ｃａｎｄｉｄａ)和木

霉属(Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ)ꎮ
２.４　 不同种植模式间土壤真菌物种丰度聚类分析

选取属水平的 Ｔｏｐ ２０ 的物种分类绘制聚类热图

(图 ３)ꎬ结果表明ꎬ土壤样品被分为 ２ 类ꎬＴ２、Ｔ３ 处理

聚为一类ꎬ表明上述 ２ 个处理具有较为相似的土壤真

菌群落结构ꎻＴ１ 处理为一类ꎬ且 Ｔ２ 和 Ｔ３ 处理的土壤

样品间分枝长度较短ꎬ说明 ２ 个处理间物种组成和丰

度相似ꎮ 可见ꎬ与番茄连作相比ꎬ轮作可以对土壤真

菌群落结构在属水平上产生影响ꎮ 通过热图分析进

一步鉴定真菌群落的相对丰度ꎮ 比较相似性可知ꎬ所
有处理的土壤真菌群落结构分为 ５ 簇(图 ３)ꎬ说明每

个簇内的真菌属在不同处理中的分布相似ꎮ
２.５　 番茄根际土壤真菌多样性与土壤养分的相关

性分析

　 　 对 ３ 种种植模式的土壤理化指标及根际土壤真

菌的多样性指数共 ９ 个指标的相关性进行分析(表
３)ꎮ 表明ꎬＣｈａｏ１ 指数与土壤 ｐＨ 值、有效磷含量、
有效钾含量和缓效钾含量呈正相关ꎬ相关系数分别

为 ０􀆰 ０１３、０􀆰 ８７６、０􀆰 ９８５、０􀆰 ９３８ꎬ与有机质含量和全

氮含量呈负相关ꎬ相关系数分别为－０.９３４、－０.９６７ꎻ
Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数与土壤的 ｐＨ 值、有机

质含量、全氮含量均呈负相关ꎬ与土壤有效磷含量、
有效钾含量和缓效钾含量均呈正相关ꎮ

３　 讨 论

土壤养分和微生物菌落对作物的生长和发育有

着重要的影响ꎮ 种植模式会影响作物根际土壤的养

分含量[１１]ꎬ作物的根际分泌物对微生物菌群也有一

定的影响[１２]ꎮ 本研究结果表明ꎬ连作和轮作后的番

茄根际土壤养分存在一定的差异ꎬ且土壤有效磷含

量、有效钾含量和缓效钾含量之间均差异极显著ꎮ
Ｔ１、Ｔ２ 与 Ｔ３ 处理的有机质含量差异极显著ꎻＴ１ 处

理的全氮含量最高ꎬ且与 Ｔ２、 Ｔ３ 处理差异极显著ꎬ
说明轮作后土壤有机质和全氮含量降低ꎬ这可能跟

作物的需肥量有关ꎬ建议水旱轮作后适当增施有机

肥ꎻ金莉[１３] 认为轮作能较好地提高土壤中养分含

量ꎬ避免养分失衡ꎬ这与本研究结果一致ꎮ
在植物生态学中ꎬＣｈａｏ１ 指数、观测到的物种数

和香农指数、辛普森指数分别反映土壤样品的物种

种类数量和多样性及丰度的均匀性ꎮ 上述指数越

高ꎬ说明样本中的各个物种数量和丰富度越高ꎬ物种

的资源多样性越丰富、个体分配越均匀ꎮ 本研究中ꎬ
Ｃｈａｏ１ 指数、观测物种数和 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ
指数从高到低均为Ｔ３>Ｔ２>Ｔ１ꎬ说明轮作栽培后的番

茄根际土壤中真菌的丰富度和多样性都高于连作的

土壤ꎬ其中水旱轮作效果更好ꎮ 这与苏燕等[１４] 指出

的轮作可有效提高土壤微生物的多样性ꎬ且水旱轮

作模式对改善土壤性质及提高土壤微生物活性的效

果最显著的结论相符ꎮ
土壤真菌种类繁多、功能多样ꎬ在植物根际土壤

中形成一个小型生态系统ꎬ对作物生长影响较大ꎮ
本试验中ꎬ各种植模式的番茄根际土壤微生物主要

包括子囊菌门、担子菌门、被孢霉门和壶菌门 ４ 大

类ꎮ 而主要优势菌群比较稳定ꎬ均以子囊菌门的丰

度最高ꎬ这与刘师豆等[１５￣１７] 的研究结果一致ꎮ 子囊

菌门大多数为腐生菌ꎬ对土壤中不易降解的有机物

有分解作用ꎬ可驱动养分循环[１８￣１９]ꎮ 各处理的真菌

优势属不同ꎬＴ１ 处理优势属有锥盖伞属ꎻ被孢霉属

是 Ｔ２ 和 Ｔ３ 处理的优势属ꎮ 梨孢菌属主要引起禾本

科植物病害[２０]ꎻ被孢霉属是一种潜在的生物控制

剂ꎬ对土壤生态和作物健康有益ꎬ具有防治某些植物

病原体和虫害的作用[２１]ꎮ Ｔ１、Ｔ２ 和 Ｔ３ 处理土壤中

都有镰刀菌属和木霉菌属ꎬ其中 Ｔ３ 处理中木霉菌属

含量较高ꎮ 镰刀菌属为常见的土传性病原菌ꎬ会造

成辣椒[２２]、番茄[２３] 枯萎病和根腐病ꎮ 木霉菌对作

物的土传病害有生防和杀菌效果ꎬ并产生多种对植

物有益的生物活性化学物质ꎬ提高作物对土传病害

的抗逆性[２４]ꎮ 可见ꎬ轮作能增加有益真菌的繁殖量

和种类ꎬ而在水旱轮作过程中ꎬ由于栽培作物和栽培

方式不同ꎬ引起番茄根际土壤的微生物群落的差异ꎬ
且轮作模式下的番茄根际土壤周围的有益真菌与其

他有害微生物和病原菌之间形成拮抗作用ꎬ共同维

持了土壤中微生物菌群和土壤结构的均衡ꎬＲｅｎ
等[２５]的研究结论与本观点一致ꎮ 属水平 Ｔｏｐ ２０ 的

物种分类聚类热图显示ꎬＴ１、Ｔ２ 和 Ｔ３ 处理明显被分

为 ２ 类ꎬＴ１ 处理为一类ꎬＴ２ 和 Ｔ３ 处理聚为一类ꎬ且
二者样品间分枝长度较短ꎮ 说明ꎬ轮作可以改变番

茄土壤真菌群落结构ꎮ
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Ｔ１、Ｔ２、Ｔ３ 见表 １ 注ꎮ
图 １　 不同种植模式土壤真菌群落组成在真菌门水平的相对丰

度

Ｆｉｇ.１　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｔ ｆｕｎｇａｌ ｐｈｙ￣
ｌｕｍ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｔｈｅ ｓｏｉｌｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｌａｎｔｉｎｇ ｐａｔｔｅｒｎｓ

Ｔ１、Ｔ２、Ｔ３ 见表 １ 注ꎮ
图 ２　 不同种植模式土壤真菌群落组成在真菌属水平(Ｔｏｐ ２０)

的相对丰度

Ｆｉｇ.２ 　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ Ｔｏｐ ２０ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｔ
ｆｕｎｇａｌ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｔｈｅ ｓｏｉｌｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｌａｎｔｉｎｇ
ｐａｔｔｅｒｎｓ

Ｔ１、Ｔ２、Ｔ３ 见表 １ 注ꎮ 纵向表示某一物种在不同样品中的聚类

情况ꎬ横向表示某一样品在 Ｔｏｐ ２０ 物种中的聚类情况ꎻ群落相对

丰度的颜色由蓝变红ꎬ表示群落的相对丰度由低变高ꎮ
图 ３　 不同种植模式土壤在属水平的真菌类群比较

Ｆｉｇ.３　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｇｒｏｕｐｓ ａｔ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｔｈｅ ｓｏｉｌｓ
ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｌａｎｔｉｎｇ ｐａｔｔｅｒｎｓ

　 　 土壤微生物多样性与土壤理化特征之间存在密

切关系[２６￣２７]ꎮ 本研究结果表明ꎬＣｈａｏｌ 指数与土壤

ｐＨ 值呈正相关ꎬ与韦俊等[２８] 的研究结果一致ꎬ但
ｐＨ 值对真菌群落组成影响较小ꎬ表明 ｐＨ 值不是影

响番茄根际土壤群落组成的主要因子ꎬ这一研究结

果与季凌飞等的[２９] 研究结果一致ꎻ与王楠等[１６] 和

Ｌｉｕ 等[３０]得出的影响土壤真菌的最主要因素是 ｐＨ
值的结果不一致ꎬ这可能是作物种类和根际分泌物

不同导致微生物和土壤理化性质差异造成的ꎮ
Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数与土壤 ｐＨ 值呈负相关ꎬ
说明偏酸性的环境适宜真菌生长ꎬ这与孙倩等[１７] 的

研究结果一致ꎮ Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数与土壤

有机质和全氮含量呈负相关ꎬ与土壤有效磷含量、有
效钾含量和缓效钾含量均呈正相关ꎬ说明土壤中的

氮含量较高ꎬ会使土壤真菌的多样性大大减少ꎬ这与

韦俊等[２８]的研究结果一致ꎮ
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表 ３　 番茄根际土壤真菌多样性与土壤养分的相关性分析

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌｓ ｏｆ ｔｏｍａｔｏｅｓ ｗｉｔｈ ｓｏｉｌ ｆｅｒｔｉｌｉｔｙ

类别 ｐＨ 值 有机质含量 全氮含量 有效磷含量 有效钾含量 缓效钾含量 Ｃｈａｏ１ 指数 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数

ｐＨ 值 １.０００

有机质 －０.３７０ １.０００

全氮含量 ０.２４０ ０.８１３ １.０００

有效磷含量 ０.４９３ －０.９９１ －０.７２６ １.０００

有效钾含量 ０.１８６ －０.９８２ －０.９０９ ０.９４６ １.０００

缓效钾含量 ０.３５９ －１.０００∗∗ －０.８２０ ０.９８９ ０.９８４ １.０００

Ｃｈａｏ１ 指数 ０.０１３ －０.９３４ －０.９６７ ０.８７６ ０.９８５ ０.９３８ １.０００

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数 －０.０１６ －０.９２３ －０.９７４ ０.８６２ ０.９８０ ０.９２８ １.０００∗∗ １.０００

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数 －０.０７４ －０.８９９ －０.９８６ ０.８３１ ０.９６６ ０.９０４ ０.９９６ ０.９９８∗ １.０００
∗表示显著相关ꎬ∗∗表示极显著相关ꎮ

４　 结 论

本研究结果表明ꎬ轮作能缓解番茄种植过程中

的土壤酸化现象ꎬ避免土壤养分失衡ꎻ还可改变土壤

真菌群落结构和丰度ꎬ尤其是可以提高抑制土传病

害发生的典型生防真菌属的种类和丰度ꎬ其中与慈

姑轮作的效果最好ꎮ 土壤中氮含量过高时ꎬ会明显

降低真菌群落的多样性指数ꎮ 本研究测算了番茄连

作和轮作(同科作物与非同科作物)模式间根际土

壤微生物的种类及相对丰度ꎬ探究了根际微生物￣土
壤养分系统的相互联系ꎬ明确了慈姑与番茄轮作条

件下土壤微生物特征及土壤养分的差异ꎬ阐明了轮

作减少番茄土传病害发生的原因ꎬ为慈姑和番茄健

康生产提供了有力支撑ꎮ
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