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　 　 摘要:　 为探究连作与轮作 ２ 种栽培模式对党参根际土壤微生物群落结构及功能多样性的影响ꎬ本研究以党

参连作和黄芪￣党参轮作根际为研究对象ꎬ采用 Ｂｉｏｌｏｇ￣Ｅｃｏ 技术分析不同栽培模式下根际土壤微生物群落碳源代谢

特征及功能多样性差异ꎮ 结果表明 ２ 种栽培模式下ꎬ党参根际土壤细菌、真菌、放线菌数量及微生物总数随着党参

生长发育均呈先升后降趋势ꎻ与轮作相比ꎬ连作根际土壤真菌数量显著增加ꎬ而细菌及放线菌数量、微生物总数显

著降低ꎮ 党参根际土壤微生物总体代谢活性能力由大到小依次轮作始期、轮作采收期、连作始期、连作采收期ꎻ连
作采收期根际土壤微生物丰富度降低且分布均匀度较差ꎬ对碳源利用能力较弱ꎮ ４ 类碳源(１ 种氨基酸类、１ 种糖

类、２ 种酯类、１ 种酸类)与第 １ 主成分(ＰＣ１)有较高正相关性ꎬ且这些碳源均为有机酸或糖类的衍生物ꎬ表明党参

连作与轮作根际土壤微生物对碳源利用存在显著差异ꎮ 本研究结果可为党参连作障碍干预及合理轮作提供参考ꎮ
关键词:　 党参ꎻ 连作障碍ꎻ 轮作ꎻ 根际微生物ꎻ 碳源利用
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　 　 党参[Ｃｏｄｏｎｏｐｓｉｓ ｐｉｌｏｓｕｌａ (Ｆｒａｎｃｈ.)Ｎａｎｎｆ.]为桔

梗科植物ꎮ 党参、素花党参[Ｃｏｄｏｎｏｐｓｉｓ ｐｉｌｏｓｕｌａ Ｎａｎ￣
ｎｆ.ｖａｒ.ｍｏｄｅｓｔａ(Ｎａｎｎｆ.)Ｌ.Ｔ.Ｓｈｅｎ]或川党参(Ｃｏｄｏｎｏｐ￣
ｓｉｓ ｔａｎｇｓｈｅｎ Ｏｌｉｖ.)的干燥根ꎬ具有健脾益肺ꎬ养血生津

的功效[１]ꎮ 党参作为中国大宗药材之一ꎬ列入药食同

源范畴ꎬ需求量逐年呈上升趋势ꎮ 生产中ꎬ党参产业

发展带动规模化种植ꎬ致使党参连作现象较为普遍ꎬ
进而导致党参种植区域土壤质量下降、党参产量与品

质降低ꎮ 这种连作障碍在其他根茎类药材(地黄、附
子、白术[２￣４]等)的生产过程亦有发生ꎬ连作障碍现已

成为制约中药材产业健康发展的因素之一ꎮ
连作障碍的成因主要是持续种植同一种作物

时ꎬ会导致土壤 ｐＨ 值下降、有效养分降低及土壤物

理性质变差ꎬ且土壤微生物群落结构失衡ꎬ加之根系

分泌自毒物质抑制生长ꎬ最终造成作物产量降低、产
品品质下降[５]ꎮ 同一块耕地连作种植同一种作物

会影响土壤细菌和真菌群落的组成和分布ꎬ使土壤

微生物优势群落发生显著变化[６]ꎬ例如半夏连作使

根际土壤微生物群落有益类群退化ꎬ有害类群丰富

度增多[７]ꎻ三七连作情况下ꎬ根际土壤细菌种类减

少ꎬ真菌种类增多ꎬ致使根际土壤微生物群落结构呈

单一化趋势ꎬ且随着连作年限增加ꎬ单一化趋势越明

显[８￣１０]ꎮ 合理轮作使土壤养分更为平衡ꎬ改善土壤

理化性质ꎬ土壤微生物区系更为丰富ꎬ从而减少了病

害的发生[１１￣１３]ꎮ 目前ꎬ一些学者初步分析了党参连

作对土壤酶活性、有机质及速效养分含量、党参根系

养分吸收能力等方面的影响[１４]ꎬ但在党参连作对根

际土壤微生物群落结构及活性方面的影响还未见报

道ꎮ 为此ꎬ本研究通过 Ｂｉｏｌｏｇ￣Ｅｃｏ 技术分析党参连

作与轮作栽培模式下ꎬ种植初期和种植后期根际土

壤微生物群落功能多样性差异ꎬ为进一步的党参轮

作病害消减机制研究及党参产业健康发展提供依据

和基础ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验地点及试验设计

１.１.１　 试验区域概况 　 试验地点位于甘肃省陇南

市宕昌县理川镇拉沙村ꎬ东经 １０４°１９′ꎬ北纬 ３４°１５′ꎬ
属温带大陆性气候ꎮ 年均日照２ １００ ｈꎬ年均气温

６􀆰 ７ ℃ꎬ 年均降水量 ５３４􀆰 ０ ｍｍꎬ 年太阳辐射量

３ ７２４.４ ＭＪ / ｍ２ꎬ无霜期 １３２ ｄꎮ 连作试验田块土壤

有机质含量 １２􀆰 ４７ ｇ / ｋｇꎬ速效钾 １６９􀆰 ８６ ｍｇ / ｋｇꎬ速效

磷 ２５􀆰 ５６ ｇ / ｋｇꎬ硝态氮 ３０􀆰 １８ ｍｇ / ｋｇꎬ铵态氮 １８􀆰 ０１
ｍｇ / ｋｇꎬｐＨ ８􀆰 １６ꎻ轮作试验田块土壤有机质含量

１３􀆰 ４１ ｇ / ｋｇꎬ速效钾 １８６􀆰 ５８ ｍｇ / ｋｇꎬ速效磷 ２９􀆰 ７９
ｇ / ｋｇꎬ硝态氮 ３６􀆰 ４８ ｍｇ / ｋｇꎬ铵态氮 １８􀆰 １０ ｍｇ / ｋｇꎬｐＨ
８􀆰 １８ꎮ
１.１.２　 试验设计与取样 　 试验采用单因素随机区

组设计ꎬ设置连作与轮作 ２ 种栽培模式ꎬ连作年限为

１ 年ꎬ轮作前茬作物为黄芪ꎬ每处理 ３ 次重复ꎮ 试验

小区长 ５􀆰 ５ ｍꎬ宽 ３􀆰 ５ ｍꎬ小区间距 ４０ ｃｍꎮ ２０１９ 年 ３
月 ２１ 日ꎬ选择健康且均匀一致的一年生党参苗移

栽ꎬ株距 ８ ｃｍꎬ行距 １５ ｃｍꎬ试验过程中各小区田间

管理措施参照党参高产栽培方案[１５]实施ꎮ
于党参种植始期(３ 月 ２１ 日)、党参快速生长期

(５ 月 １３ 日)、党参根系生长旺盛期(７ 月 ５ 日、８ 月

２７ 日)及党参采收期(１０ 月 １９ 日) 采用五点取样法

在各小区选取长势一致的党参植株ꎬ采用抖根法采

集党参植株的根际样品ꎬ置于低温样品保存箱ꎬ带回

实验室 ４ ℃冰箱保存备用ꎮ
１.２　 测定项目及方法

对党参不同生长时期的根际样品进行根际土壤

微生物种类及数量测定ꎻ对种植始期(３ 月 ２１ 日)党
参连作(ＣＱ)、轮作(ＲＱ)及采收期(１０ 月 １９ 日)党
参连作(ＣＨ)、轮作(ＲＨ)的根际样品测定根际土壤

微生物碳源利用特征的变化ꎮ
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１.２.１　 土壤混悬液制备 　 将保存根际样品取出在

２５ ℃活化 ２４ ｈ 后ꎬ称取样品 １０􀆰 ００ ｇꎬ放入装有 ９０
ｍｌ 无菌水的三角瓶中ꎬ总体积为 ９４􀆰 ９０ ｍｌꎮ 置于恒

温震荡机上震荡２０~３０ ｍｉｎꎬ震荡结束后静置２０~ ３０
ｓꎬ用移液枪吸取 １０ ｍｌ 上清液ꎬ加入 ９０ ｍｌ 无菌水混

匀ꎬ然后逐步稀释制成１× １０－２、１× １０－３、１× １０－４、１×
１０－５、１×１０－６混悬液[１６]ꎮ
１.２.２　 土壤微生物数量测定 　 采用稀释涂布平板

计数法ꎬ进行土壤微生物数量测定ꎮ 分别吸取 ２０ μｌ
１×１０－２、１×１０－３、１×１０－４土壤混悬液涂布接种在马丁￣
孟加拉红琼脂培养基平板上ꎬ恒温培养箱 ２８ ℃倒置

培养５~７ ｄ 进行真菌计数ꎮ 分别吸取 ２０ μｌ １×１０－４、
１×１０－５、１×１０－６土壤混悬液涂布接种在牛肉膏蛋白

胨琼脂培养基平板上ꎬ恒温培养箱 ３７℃倒置培养３~
５ ｄ 进行细菌计数ꎮ 分别吸取 ２０ μｌ １×１０－３、１×１０－４、
１×１０－５土壤混悬液涂布接种在改良高氏一号培养基

平板上ꎬ恒温培养箱 ２８ ℃倒置培养６~８ ｄ 进行放线

菌计数ꎬ每个稀释度重复 ３ 次ꎮ
１.２.３　 土样微生物群落功能多样性测定　 采用 Ｂｉ￣
ｏｌｏｇ￣Ｅｃｏ 平板培养法测定土样微生物群落功能多样

性ꎮ 称取 １.００ ｇ 活化后的根际样品放入 ９９ ｍｌ 无菌

蒸馏水中ꎬ置于恒温震荡机震荡 ２０ ｍｉｎꎮ 震荡后ꎬ置
于 ４ ℃环境静置 ３０ ｍｉｎꎬ吸取 １５０ μｌ 上清液加至 Ｂｉ￣
ｏｌｏｇ￣Ｅｃｏ 平板各孔ꎬ对照孔加入 １５０ μｌ 无菌水ꎬ于 ２８
℃培养 １９６ ｈꎬ每隔 ２４ ｈ 用 Ｔｅｃａｎ Ｍ２００ ＰＲＯ 多功能

酶标仪(北京世贸远东科学仪器有限公司产品)在

５９０ ｎｍ 和 ７５０ ｎｍ 下测定各孔的吸光度ꎬ每个处理

重复 ３ 次ꎮ
以 ５９０ ｎｍ 和 ７５０ ｎｍ 两个波长下的差值作为所

测反应孔、对照孔的吸光值进行计算[１７]ꎬ得出党参

根际土壤微生物群落对碳源的利用能力指标[平均

颜色变化率(ＡＷＣＤ)]ꎮ 再根据土壤微生物培养 ９６
ｈ 后测定的吸光度数据计算土壤微生物群落物种分

布丰富程度的综合指标[ Ｓｈａｎｎｏｎ￣ｗｉｅｎｅｒ 多样性指

数ꎬ(Ｈ′)]、土壤微生物对碳源基质的平均利用活性

水平指标[Ｐｉｅｌｏｕ 均匀度指数ꎬ(Ｅ)]、微生物对碳源

富集种类相对敏感程度指标[ＭｃＩｎｔｏｓｈ 多样性指数ꎬ
(Ｕ)] [１８]ꎮ 上述指标的计算式如下[１９￣２２]:

ＡＷＣＤ＝􀰑(Ｃ ｉ－Ｒ) / ｎ (１)
Ｈ′＝ １－􀰑Ｐ ｉ ｌｎＰ ｉ (２)
Ｅ＝Ｈ′ / ｌｎＳ (３)

Ｕ＝ 　
(∑ｎ２

ｉ ) (４)

式中ꎬＣ ｉ 为所测反应孔的吸光值ꎻＲ 为对照孔的

吸光值ꎻｎ 为微平板上碳源种类(ｎ＝ ３１)ꎻＰ ｉ为第 ｉ 个
非对照孔中的吸光值与所有非对照孔吸光值总和的

比值ꎻＳ 为能够被土壤微生物利用的碳源总数ꎬ即统

计吸光度差大于对照孔的孔数ꎻｎｉ 为第 ｉ 孔的相对

吸光度(Ｃ ｉ－Ｒ)ꎮ
１.３　 土壤微生物碳源利用主成分分析及土壤微生

物群落功能多样性聚类分析

　 　 利用种植始期(３ 月 ２１ 日)及收获期(１０ 月 １９ 日)
不同栽培模式下采集的根际样品ꎬ微生物培养 ９６ ｈ 后

得到的 ３１ 种碳源颜色变化率进行主成分分析(ＰＣＡ)ꎻ
以欧氏距离为指标[２３]ꎬ进行党参连作、轮作始期和收获

期土壤微生物群落功能多样性的聚类分析ꎮ
１.４　 数据分析

运用 Ｅｘｃｅｌ ２０１０ 进行数据处理及绘图ꎬ利用

ＳＰＳＳ１９.０ 软件进行处理间差异显著性分析、主成分

分析及聚类分析ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 党参根际土壤微生物种类及数量

如图 １ 所示ꎬ党参种植始期(３ 月 ２１ 日)连作根

际土壤真菌数量低于轮作ꎬ而在 ５ 月 １３ 日采样时ꎬ
连作根际土壤真菌数量较同时期轮作增加 ４􀆰 ９１％ꎮ
党参生长前期(３ 月至 ７ 月)连作与轮作根际土壤真

菌数量均呈增加趋势ꎬ但连作的增加量更明显ꎮ 生

长后期(８ 月至 １０ 月)连作和轮作的真菌数量总体

都呈稳定的趋势ꎬ党参连作根际土壤真菌数量极显

著高于轮作处理ꎮ 随着党参的生长发育ꎬ党参连作

和轮作根际土壤细菌数量均总体呈现先上升后下降

趋势ꎬ且轮作根际土壤细菌数量显著高于连作处理ꎮ
８ 月 ２７ 日、１０ 月 １９ 日采样时连作根际土壤细菌数

量分别比同时期轮作降低 １８􀆰 ７４％、１７􀆰 ５９％ꎮ 党参

连作与轮作根际土壤放线菌数量亦呈先上升后下降

的趋势ꎬ且轮作根际土壤放线菌数量极显著高于连

作ꎮ 同样ꎬ党参连作与轮作根际土壤微生物总数变

化也表现为先上升后下降的趋势ꎬ８ 月 ２７ 日采样

时ꎬ党参连作根际土壤微生物总数较轮作降低

１９􀆰 ５９％ꎮ １０ 月 １９ 日采样时ꎬ党参连作与轮作根际

土壤真菌、细菌、放线菌数量及微生物总数均有显著

差异ꎮ 综上分析ꎬ伴随着党参生长ꎬ党参连作根际土

壤真 菌 数 量 较 轮 作 有 显 著 增 加ꎬ 最 高 时 增 加

１７􀆰 ８６％ꎮ 而党参连作根际土壤细菌、放线菌、微生
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物总数数量均显著减少ꎬ分别最大减少 １８􀆰 ７４％、 １８􀆰 ７３％、１９􀆰 ５９％ꎮ

∗、∗∗分别表示两种栽培模式根际土壤微生物数量差异显著、极显著ꎮ
图 １　 两种栽培模式党参根际土壤微生物种类及数量变化

Ｆｉｇ.１　 Ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｎｄ ｑｕａｎｔｉｔｙ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｃｏｄｏｎｏｐｓｉｓ ｐｉｌｏｓｕｌａ ｕｎｄｅｒ ｔｗｏ ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ ｍｏｄｅｓ

２.２　 党参根际土壤微生物利用碳源动力学分析

如表 １ 所示ꎬ随培养时间的增加ꎬ党参连作、轮作

种植始期(ＣＱ、ＲＱ)与采收期(ＣＨ、ＲＨ)的根际土壤微

生物ＡＷＣＤ 呈逐渐增强的趋势ꎬ根际土壤微生物ＡＷＣＤ
在２４~７２ ｈ 期间均以指数形式快速扩增ꎮ １２０ ｈ 后根际

土壤微生物 ＡＷＣＤ 变化缓慢ꎮ 培养 ９６ ｈ 后ꎬ轮作始期

的根际土壤微生物 ＡＷＣＤ 显著高于连作始期ꎬ轮作采

收期的根际土壤微生物 ＡＷＣＤ 显著高于连作采收期ꎬ

且轮作始期的根际土壤微生物 ＡＷＣＤ 最高值较连作始

期的最高值增高 ７􀆰 ６２％ꎬ轮作采收期的党参根际土壤

微生物 ＡＷＣＤ 最高值较连作采收期的最高值增高

４􀆰 ９０％ꎮ 由此可见ꎬ党参轮作采收期的根际土壤微生物

对底物碳源的总体利用能力最强ꎬ而党参连作均降低

了种植始期、采收期根际土壤微生物总体活性ꎬ尤其党

参连作采收期显著降低了根际土壤微生物代谢活力ꎮ

表 １　 党参根际土壤微生物对碳源利用能力指标[平均颜色变化率(ＡＷＣＤ)]变化

Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｈａｎｇｅ ｏｆ ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ａｂｉｌｉｔｙ ｉｎｄｅｘ (ａｖｅｒａｇｅ ｗｅｌｌ ｃｏｌｏｒ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔꎬ ＡＷＣＤ) ｏｆ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ
Ｃ.ｐｉｌｏｓｕｌａ

处理 ２４ ｈ ４８ ｈ ７２ ｈ ９６ ｈ １２０ ｈ １４４ ｈ １６８ ｈ １９２ ｈ

ＣＱ ０.１６±０.０３ａ ０.５９±０.０６ａ ０.７８±０.０５ｂ ０.９５±０.０９ｂ １.０３±０.１０ｂ １.０５±０.０９ｂ １.０２±０.０８ｃ ０.９９±０.０８ｃ

ＲＱ ０.１０±０.０２ｂ ０.５５±０.０４ｂ ０.７７±０.０６ｂ １.００±０.１１ａ １.１１±０.０８ａ １.１３±０.１１ａ １.１３±０.０９ａ １.１１±０.０６ａ

ＣＨ ０.１０±０.０３ｂ ０.４８±０.０５ｃ ０.７１±０.０３ｃ ０.８８±０.０７ｃ ０.９５±０.０９ｃ ０.９６±０.０９ｃ ０.９７±０.１０ｄ １.０２±０.０８ｃ

ＲＨ ０.１５±０.０４ａ ０.５５±０.０２ｂ ０.８４±０.０５ａ ０.９９±０.０８ａ １.０４±０.０６ｂ １.０６±０.０８ｂ １.０７±０.０６ｂ １.０６±０.０９ｂ
ＣＱ:种植始期连作党参根际样品ꎻＲＱ:种植始期轮作党参根际样品ꎻＣＨ:采收期连作党参根际样品ꎻＲＨ:采收期轮作党参根际样品ꎮ 同列数据
后不同小写字母表示处理间差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ

２.３　 党参根际土壤微生物不同碳源变化特征分析

党参连作始期(ＣＱ)、采收期(ＣＨ)根际土壤微生

物群落对氨基酸类、糖类、脂类、醇类、酸类和胺类碳

源的利用程度分别与轮作始期(ＲＱ)和采收期(ＲＨ)

均存在显著差异(表 ２)ꎮ 对于氨基酸类碳源而言ꎬ党
参连作始期根际土壤微生物 ＡＷＣＤ 与轮作始期没有

显著差异ꎬ但连作采收期较轮作采收期降低 ９􀆰 ２０％ꎮ
对于糖类碳源来说ꎬ连作始期根际土壤微生物 ＡＷＣＤ
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较轮作始期降低 ２０􀆰 ２１％ꎬ且轮作采收期达到最大ꎮ
对于酯类碳源来说ꎬ连作始期根际土壤微生物 ＡＷＣＤ
较轮作始期降低 ２６􀆰 ９６％ꎬ连作采收期根际土壤微生

物对酯类碳源利用(ＡＷＣＤ)显著低于轮作采收期ꎮ
对于醇类、胺类碳源来说ꎬ连作始期根际土壤微生物

ＡＷＣＤ 达到最大ꎬ且显著高于轮作始期ꎮ 连作始期根

际土壤微生物对胺类碳源利用(ＡＷＣＤ)较轮作始期

高 ２７􀆰 ４０％ꎬ 但 连 作 采 收 期 较 轮 作 采 收 期 降 低

１３􀆰 ５１％ꎮ 对于酸类碳源来讲ꎬ轮作始期根际土壤微

生物 ＡＷＣＤ 达到最大ꎬ连作始期根际土壤微生物

ＡＷＣＤ 较轮作始期降低 １４􀆰 ６６％ꎬ但连作采收期根际

土壤微生物对酸类碳源利用(ＡＷＣＤ)较轮作采收期

高 １３􀆰 ８３％ꎮ 综合来说ꎬ党参连作、轮作始期根际土壤

微生物均对氨基酸类碳源显现出倾向性ꎬ党参连作采

收期根际土壤微生物倾向于利用酸类、酯类碳源ꎻ轮
作始期根际土壤微生物对酸类碳源利用达到最大ꎬ采
收期倾向于利用糖类、酯类碳源ꎮ

表 ２　 党参根际土壤微生物不同碳源变化特征

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅｓ ｏｆ Ｃ.ｐｉｌｏｓｕｌａ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ

处理 氨基酸类 糖类 酯类 醇类 胺类 酸类

ＣＱ １.０５±０.０５ａ ０.７５±０.０４ｄ ０.８４±０.０８ｄ １.６７±０.０８ａ ０.９３±０.０９ａ ０.９９±０.０７ｃ

ＲＱ ０.９６±０.０３ａｂ ０.９４±０.０６ｂ １.１５±０.０４ｂ ０.８７±０.０５ｂ ０.７３±０.０８ｂ １.１６±０.０６ａ

ＣＨ ０.７９±０.０２ｃ ０.８５±０.０５ｃ ０.９３±０.０８ｃ ０.８０±０.０６ｂｃ ０.６４±０.０７ｃ １.０７±０.０３ｂ

ＲＨ ０.８７±０.０２ｂ １.１１±０.０７ａ １.３７±０.０９ａ ０.８０±０.０４ｂｃ ０.７４±０.０５ｂ ０.９４±０.０９ｃｄ
ＣＱ、ＲＱ、ＣＨ、ＲＨ 见表 １ 注ꎮ 同列数据后不同小写字母表示处理间差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ

２.４　 党参根际土壤微生物多样性指数比较分析

如表 ３ 所示ꎬ党参连作始期(ＣＱ)、采收期(ＣＨ)
与轮作始期(ＲＱ)、采收期(ＲＨ)根际土壤微生物的

Ｓｈａｎｎｏｎ￣ｗｉｅｎｅｒ 指数无显著差异ꎮ 党参连作始期与

采收期根际土壤微生物的均匀度指数均显著低于轮

作始期、采收期ꎮ 党参连作始期根际土壤微生物的

ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数与轮作始期无显著性差异ꎬ但连作采

收期根际土壤微生物的 ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数显著低于轮

作采收期ꎮ 综上所述ꎬ结合 Ｓｈａｎｎｏｎ￣ｗｉｅｎｅｒ 指数、均
匀度指数及 ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数结果分析ꎬ党参连作始期

根际土壤微生物对碳源基质的平均利用活性显著低

于轮作始期ꎻ连作采收期较轮作采收期显著降低了

根际土壤微生物数量、富集程度及对碳源利用能力ꎮ

表 ３　 党参根际土壤微生物多样性指数

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｃ.ｐｉｌｏｓｕｌａ

处理 Ｓｈａｎｎｏｎ￣ｗｉｅｎｅｒ 指数 Ｐｉｅｌｏｕ 指数 ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数

ＣＱ ３.２５±０.０８ａ ２３.６７±０.９８ｂ ６.０３±０.１４ａ

ＲＱ ３.２６±０.０９ａ ２６.３３±０.７２ａ ６.３０±０.１３ａ

ＣＨ ３.２２±０.０９ａｂ ２３.００±０.９４ｂ ５.６７±０.１０ｂ

ＲＨ ３.２６±０.０６ａ ２５.３３±０.２７ａ ６.２１±０.０８ａ
ＣＱ、ＲＱ、ＣＨ、ＲＨ 见表 １ 注ꎮ 同列数据后不同小写字母表示处理间差
异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ

２.５　 党参根际土壤微生物碳源利用主成分分析

　 　 根际土壤微生物对 ３１ 种碳源利用情况共提取

两个主成分(ＰＣ１、ＰＣ２)ꎬ总解释度达 ８５􀆰 ０３％ꎬＰＣ１、
ＰＣ２ 的解释度分别为 ５０􀆰 ６７％和 ３４􀆰 ３６％(表 ４)ꎮ 有

１７ 种碳源与 ＰＣ１ 呈正相关ꎬ其中 Ｌ￣苏氨酸、β￣甲基￣
Ｄ￣葡萄糖苷、吐温 ４０、Ｄ￣半乳糖酸￣γ￣内酯、２￣羟苯甲

酸与 ＰＣ１ 相关系数达到 ０􀆰 ７ 以上ꎮ 有 ２１ 种碳源与

ＰＣ２ 呈正相关ꎬ其中 Ｌ￣精氨酸、Ｌ￣丝氨酸、Ｄ￣纤维二

糖、Ｄ￣苹果酸等碳源与 ＰＣ２ 相关系数达到 ０􀆰 ６ 以

上ꎮ 通过相关系数及各碳源利用情况对比分析推测

ＰＣ１ 可能代表党参连作、轮作始期与采收期根际土

壤微生物对碳源利用差异因素ꎬＰＣ２ 可能代表党参

连作、轮作始期与采收期根际土壤微生物对碳源利

用相似性ꎮ
２.６　 党参根际土壤微生物功能多样性聚类分析

　 　 聚类分析结果表明ꎬ连作始期(ＣＱ)与轮作始期

(ＲＱ)的欧氏距离为 １ꎬ轮作采收期(ＲＨ)与连作始

期、轮作始期的欧氏距离为 ５ꎬ同归为一类(Ａ 类)ꎻ
而连作采收期与上述 ３ 个处理的欧氏距离为 ２５ꎬ单
独列为一类(Ｂ 类)ꎮ 其中 Ａ 类氨基酸类、糖类平均

利用率分别达到 ０􀆰 ９６、０􀆰 ８９ꎬ醇类、酯类利用率均超

过 １􀆰 １２ꎬ胺类、酸类的平均利用率分别达到 ０􀆰 ８０、
１􀆰 １６ꎻＢ 类主要表现为氨基酸利用率为 ０􀆰 ７９ꎬ糖类利

用率为 ０􀆰 ８５ꎬ醇类利用率为 ０􀆰 ７８ꎬ酯类利用率为

０􀆰 ９３ꎬ胺类利用率为 ０􀆰 ６４ꎬ酸类利用率为 １􀆰 ０７ꎮ Ｂ
类较 Ａ 类氨基酸类、糖类利用率分别降低 １７􀆰 ０９％、
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４􀆰 ０７％ꎬ醇类、酯类、胺类、酸类利用率分别降低

２８􀆰 ７３％、１７􀆰 ０３％、１９􀆰 ４７％、８􀆰 ０８％ꎮ
表 ４　 ３１ 种碳源与 ２ 个主成分间的相关系数

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ３１ ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅｓ ａｎｄ ｔｗｏ
ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ

碳源种类　 　 　 碳源名称　 　 　 第 １ 主成分
(ＰＣ１)

第 ２ 主成分
(ＰＣ２)

氨基酸类 Ｌ￣精氨酸 ０.１１８ ０.８１６

Ｌ￣天冬酰胺酸 ０.６５３ ０.３９９

Ｌ￣苯基丙氨酸 ０.４７５ ０.２５１

Ｌ￣丝氨酸 －０.５００ ０.６９０

Ｌ￣苏氨酸 ０.８７６ －０.０７２

甘氨酰￣Ｌ￣谷氨酸 －０.２４８ ０.０８９

单糖糖苷聚合糖类 Ｄ￣木糖 ０.６０８ ０.２７４

α￣Ｄ￣乳糖 －０.９９９ －０.０１１

β￣甲基￣Ｄ￣葡萄糖苷 ０.９７２ ０.０７９

葡萄糖￣１￣磷酸盐 ０.６８８ －０.０６２

α￣环状糊精 ０.０７９ －０.２６９

肝糖 －０.６４６ ０.５８８

Ｄ￣纤维二糖 ０.４９３ ０.８６５

酯类 丙酮酸甲酯 ０.５６１ ０.３３５

吐温 ４０ ０.９２９ ０.２４１

吐温 ８０ ０.４０８ ０.２１７

Ｄ￣半乳糖酸￣γ￣内酯 ０.７７８ ０.１９２

醇类 Ｉ￣赤藻糖醇 －０.１０６ －０.３７８

Ｄ￣甘露醇 －０.０３２ ０.０７８

ＤꎬＬ￣α￣甘油 －０.１４３ －０.１４０

胺类 苯乙基胺 ０.２０７ －０.３２８

腐胺 －０.１８３ ０.２５７

Ｎ￣乙酰基￣Ｄ￣葡萄胺 ０.６１１ －０.０４５

酸类 Ｄ￣半乳糖醛酸 －０.２５０ ０.３０７

Ｄ￣氨基葡萄糖酸 －０.６８３ ０.５５３

２￣羟苯甲酸 ０.９２３ －０.０２１

４￣羟基苯甲酸 ０.６０７ ０.２３９

γ￣羟基丁酸 －０.７６９ ０.０１２

衣康酸 －０.５１０ ０.４１４

α￣丁酮酸 －０.２０６ －０.５６９

Ｄ￣苹果酸 －０.６１４ ０.６８０

３　 结论与讨论

作物连作后由于根系有害分泌物的积累、土壤

有害微生物的增加ꎬ常常会导致作物死苗率的增

大[２４￣２６]ꎮ 因此ꎬ如何优化栽培措施、改良土壤养分、
筛选适宜外源物质来缓解作物连作障碍已成为设施

农业及名贵中药材种植的热点问题ꎮ 通常认为轮作

是克服连作障碍有效措施之一ꎮ 郝晓芬等[２７] 研究

结果表明轮作能维持健康的土壤微生物生态体系ꎬ
使根际土壤微生物丰度增加ꎬ有益菌数量增多ꎮ 本

试验结果表明虽然党参连作与轮作根际土壤真菌、
细菌、放线菌及微生物总数都随党参生长呈现先升

后降的趋势ꎬ但党参连作根际土壤真菌数量最高达

到４􀆰 ０３×１０４ ＣＦＵ / ｇꎬ是轮作的 １􀆰 １８ 倍ꎬ同时期党参

轮作根际土壤细菌数量为９􀆰 ０２×１０７ ＣＦＵ / ｇꎬ是连作

的 １􀆰 ２３ 倍ꎮ 说明党参连作根际土壤真菌数量显著

增多ꎬ细菌数量显著减少ꎬ微生物群落结构由细菌型

向真菌型转变ꎬ从而导致微生物群落结构失衡ꎬ间接

导致病害发生的风险增加ꎮ 同时期党参轮作根际土

壤放线菌数量为６􀆰 ７３× １０６ ＣＦＵ / ｇꎬ是连作的 １􀆰 ４５
倍ꎻ微生物总数为９􀆰 ７× １０７ ＣＦＵ / ｇꎬ是连作的 １􀆰 ２４
倍ꎮ 与连作相比ꎬ轮作可显著增加细菌、微生物总数

数量ꎬ降低根际土壤真菌数量ꎬ保持微生物群落结构

平衡ꎬ增加微生物群落丰富度ꎬ有利于党参生长发

育ꎬ这与李冰圳[２８]研究结果一致ꎮ
土壤微生物可参与土壤有机质分解、腐殖质形

成ꎬ是土壤生态系统稳定及持续健康发展的保

证[２９￣３０]ꎮ 连作会导致土壤微生物活性下降ꎬ养分消

耗单一ꎬ进而影响作物对养分的吸收利用[３１￣３２]ꎮ 李

戌清等[３３]研究结果表明轮作倒茬能提高土壤微生

物群落多样性指数ꎬ增强土壤酶活性ꎬ加速土壤中养

分转化ꎬ更有利于保持或提高土壤肥力和土地生产

力ꎮ 本试验通过对比分析党参连作、轮作始期与采

收期根际土壤微生物多样性指数及碳源代谢等指

标ꎬ结果表明党参轮作始期根际土壤微生物 ＡＷＣＤ
最高值较连作始期增高了 ７􀆰 ６２％ꎬ党参轮作采收期

根际土壤微生物 ＡＷＣＤ 最高值较连作采收期增高

了 ４􀆰 ９０％ꎬ且连作根际土壤微生物群落 Ｓｈａｎｎｏｎ￣
ｗｉｅｎｅｒ 指数、均匀度指数及 ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数都不同程

度降低ꎬ这与前人在连作黄瓜[３４]、大豆[３５]、马铃

薯[３６]等作物上的研究结果相一致ꎮ 党参连作始期

和采收期根际土壤微生物总数量、富集程度以及对

３１ 种碳源基质平均活性均低于轮作始期与采收期ꎬ
尤其是党参连作采收期根际土壤微生物丰富度降

低ꎬ分布均匀度差ꎬ碳源利用多样性范围缩小ꎬ进而
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表现为连作后期养分利用情况较差ꎬ难以供给党参

生长发育所需养分ꎬ导致连作效应明显ꎮ 相较于连

作而言ꎬ轮作可显著提高微生物活性及碳源代谢能

力ꎬ根际土壤微生物数量丰富且较集中ꎬ对碳源利用

能力较强ꎬ进而促进养分循环利用ꎬ提供党参正常生

长发育所需养分ꎮ 此外ꎬ本试验发现党参连作始期

根际土壤微生物倾向于利用氨基酸类、醇类、胺类化

合物ꎬ但连作采收期根际土壤微生物对 ３ 类化合物

利用程度均下降ꎬ对酸类化合物利用增强ꎻ轮作始期

根际土壤微生物倾向于利用氨基酸类、酸类化合物ꎬ
轮作采收期根际土壤微生物倾向于利用糖类与酯类

化合物ꎮ 可在党参种植期间根据根际土壤微生物对

碳源利用的倾向性添加适宜碳源ꎬ增强微生物碳源

代谢能力ꎬ提高土壤微生物活性ꎬ加快土壤养分转

化ꎮ
土壤微生物凭借高丰度、代谢多样性在土壤碳

元素的循环中发挥重要作用ꎬ参与碳循环的多个环

节ꎬ影响植物生长ꎮ 万平平等[３７] 研究发现海棠、月
季等植物根际土壤微生物对糖类、羧酸类和氨基酸

类有较高的代谢活性ꎮ 本研究主成分分析结果显示

党参连作与轮作种植始期、采收期根际土壤微生物

对 Ｌ￣苏氨酸、β￣甲基￣Ｄ￣葡萄糖苷、吐温 ４０、Ｄ￣半乳糖

酸￣γ￣内酯、２￣羟苯甲酸等碳源利用程度差异显著ꎬ
这些碳源为有机酸或糖的衍生物ꎬ是党参连作与轮

作土壤微生物群落功能产生差异的关键原因之一ꎮ
结合前人研究结果分析ꎬ造成该现象的原因可能是

由于党参连作期间根际分泌物累积ꎬ同时连作造成

土壤微生物的适应性改变ꎬ出现微生物类群集中或

分散的现象ꎬ进而导致连作与轮作党参根际土壤微

生物对碳源利用出现不同程度的差异ꎮ 但连作障碍

与根际土壤微生物环境变化的关系复杂多样ꎬ后期

可进一步探讨党参连作年限增加对土壤根际微生物

群落富集变化的影响ꎬ从多层面、多角度阐明根际土

壤微生物多样性与连作障碍之间的关系ꎮ
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