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　 　 摘要:　 为明确连作对栝楼根际土壤微生物群落的影响和栝楼连作障碍产生的原因ꎬ以连作 ２ 年和连作 ４ 年的栝楼

根际土壤为研究对象ꎬ进行土壤理化性质测定以及土壤细菌 １６Ｓ 和真菌 ＩＴＳ 高通量测序ꎮ 土壤理化性质测定结果表明ꎬ
与连作 ２年的栝楼根际土壤样本相比ꎬ连作 ４年的栝楼根际土壤样本中有机碳含量下降ꎻ与对照土壤样本和连作 ２ 年的

栝楼根际土壤样本相比ꎬ连作 ４年的栝楼根际土壤样本阳离子交换量(ＣＥＣ)下降ꎬ说明土壤保肥能力已下降ꎮ 细菌群落

α 多样性分析结果显示ꎬ栝楼连作对细菌群落的影响相对较小ꎮ 细菌群落结构分析结果表明ꎬ与对照土壤样本相比ꎬ栝楼

连作根际土壤中一些具有重要功能的细菌门相对丰度下降ꎮ 与对照土壤样本相比ꎬ连作 ２年和连作 ４年的栝楼根际土壤

样本中真菌群落群落结构和组成发生明显变化ꎬ一些有害真菌属如 Ｓｔａｇｏｎｏｓｐｏｒｏｐｓｉｓ、Ｒｈｉｚｏｃｔｏｎｉａ 和 Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ 的相对丰

度大幅增加ꎮ 典型相关分析结果表明ꎬ硝态氮含量、全磷含量和速效磷含量是栝楼根际土壤微生物群落多样性的主要影

响因素ꎻｐＨ 值、阳离子交换量是 ＣＫ 土壤微生物群落多样性的主要影响因素ꎮ
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　 　 栝楼(Ｔｒｉｃｈｏｓａｎｔｈｅｓ ｋｉｒｉｌｏｗｉｉ Ｍａｘｉｍ)又名瓜蒌ꎬ
属于葫芦科栝楼属ꎬ是中国传统的中药材ꎬ具有非常

高的药用价值ꎮ 栝楼的根、茎、叶均可入药ꎬ栝楼根

即天花粉ꎬ是中国临床常用中药材ꎬ具有降血糖、抗
肿瘤和抗病毒等多种疗效[１￣３]ꎮ 栝楼果实在临床上

分为 ３ 种ꎬ即全瓜蒌(栝楼果实)、瓜蒌皮和瓜蒌籽ꎬ
可用于治疗肺痈、肺热咳嗽和大便秘结等ꎬ此外ꎬ它
在呼吸系统、心血管系统、血液系统疾病治疗方面以

及抗菌、抗肿瘤等方面均具有一定的作用[４￣７]ꎮ 瓜蒌

籽营养丰富ꎬ富含蛋白质、氨基酸和多种人体所需微

量元素ꎬ近年来已逐渐成为一种广受大众喜爱的休

闲食品ꎮ 栝楼等传统中药材在治疗新型冠状病毒感

染中发挥了重要的作用[８￣１０]ꎬ因此ꎬ近年来对于栝楼

的需求也逐渐呈现供不应求的状态ꎮ
栝楼属于多年生宿根类作物ꎬ种植以后可以连续

收获４~６ 年ꎮ 但随着连作时间的增加ꎬ会发生明显的

连作障碍ꎬ主要表现为暴发严重的病虫害(炭疽病、蔓
枯病等)ꎬ产量、品质下降ꎮ 据统计ꎬ在２０１８－２０２０ 年ꎬ江
苏省苏北地区栝楼主栽区连作 ３ 年以上的栝楼减产

３０％~８０％ꎬ部分严重地块甚至绝产ꎬ给江苏省栝楼产业

造成了巨大的打击ꎬ直接经济损失达上亿元ꎮ 解决栝

楼连作障碍问题已经刻不容缓ꎮ 连作障碍是指在同一

地块上连续种植同种或同科作物ꎬ即使在正常的管理

条件下ꎬ作物仍然表现出生长发育迟缓、抗逆性降低、
病虫害严重和产量下降等现象ꎮ 很多作物受连作障碍

影响ꎬ导致产量、品质下降和高死亡率等问题ꎬ而宿根

类中药材因其特殊的栽培条件ꎬ受到连作障碍的影响

更大ꎬ约 ７０％的宿根类药材都存在不同程度的连作障

碍问题[１１￣１４]ꎮ 有研究结果表明ꎬ增加连作时间会导致

土壤肥力下降、养分失衡、土壤酶活性降低、植物病虫

害发生率增加、根际有毒物质积累量增加[１５￣１６]ꎬ这些变

化均会对植物根际微生物群落产生较大影响ꎬ并进一

步影响植物的生长发育ꎮ
土壤微生物群落能够影响植物的生理性状和生长

发育ꎬ与植物密切相关[１７]ꎮ 植物根际微生物特别是细

菌能够参与一些重要的生物进程ꎬ包括土壤有机质分

解、土壤养分的转化和循环等[１８]ꎬ对植物的生长发育具

有非常重要的作用ꎮ 而大多数土壤真菌包含很多致病

菌ꎬ并不利于植物生长ꎮ 通常情况下ꎬ植物和根际微生

物群落之间存在着一定的平衡关系ꎬ土壤中以细菌为

主ꎬ真菌数量较少ꎮ 连作会导致土壤中细菌与真菌的

比例失衡ꎬ细菌数量、种类减少ꎬ真菌种类、数量增加ꎬ
从而导致土壤肥力下降ꎬ植物病虫害发生率增加[１５ꎬ１９]ꎮ
对连作的花生根际土壤进行研究ꎬ发现连作会导致土

壤中一些有益真菌[如丛枝菌根真菌(ＡＭＦ)和木霉属

(Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ)真菌]相对丰度减少ꎬ部分有害真菌[如
镰刀菌属(Ｆｕｓａｒｉｕｍ)真菌]相对丰度增加ꎬ从而导致花

生产量下降[１９]ꎻ连续种植黑胡椒会导致土壤 ｐＨ 值、有
机质含量和土壤细菌丰度下降ꎬ土壤微生物群落结构

改变ꎬ导致黑胡椒生长不良[２０]ꎮ 关于栝楼连作障碍的

研究起步较晚ꎬ栝楼根际土壤微生物群落多样性及其

对栝楼连作影响方面的研究较少ꎮ
本研究拟以非栝楼根际土壤为对照ꎬ以连作 ２

年和连作 ４ 年的栝楼根际土壤样本为研究对象ꎬ检
测不同土壤样本理化性质的变化ꎬ并利用 １６Ｓ 和

ＩＴＳ 高通量测序技术对栝楼根际土壤微生物群落多

样性和群落结构进行系统分析ꎬ探讨连作对栝楼根

际土壤微生物群落组成和多样性的影响ꎬ挖掘影响

栝楼连作的微生物类群ꎬ以期为揭示栝楼连作障碍

的成因及找到缓解方式提供技术支持ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 供试材料

土壤采集地点位于江苏省淮安市高沟镇(３４°
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０１′Ｎꎬ１１９°２０′Ｅ)ꎬ采集时间为 ２０２０ 年 １０ 月ꎮ 选取

江苏省栝楼主栽品种皖蒌 ９ 号、皖蒌 １７ 号根际土壤

作为研究对象ꎬ分别选择连作 ２ 年和连作 ４ 年的栝

楼根际土壤进行取样ꎬ对照土壤样本为取样地块周

边未耕作自然土壤ꎮ
１.２　 土壤样本采集

每个地块随机选取 ５ 个采样点ꎬ每个采样点选取 ３
株植株ꎬ收集位于块根四周１０~２０ ｃｍ 处的根系土壤以

及附着在植株根系附近的土壤ꎬ随后将 ５ 个采样点的

样本充分混合ꎮ 每个栝楼品种选取 ２ 个地块进行取

样ꎬ即每个连作时间采集 ４ 份土壤样本ꎬ共获得土壤样

本 １２ 份ꎬ其中对照组(ＣＫ)４ 份ꎬ连作 ２ 年组(ＣＣ２)４
份ꎬ连作 ４ 年组(ＣＣ４)４ 份ꎮ 将每份土壤样本分成 ２
份ꎬ分别用于土壤微生物测定和理化性质测定ꎮ
１.３　 土壤理化性质测定

土壤样本全氮含量利用凯氏定氮法测定ꎬ硝态

氮含量利用双波长比色法测定ꎬ全磷、速效磷含量利

用钼锑抗比色法测定ꎬ全钾、速效钾含量利用 ＩＣＰ￣
ａｅｓ 法测定ꎬ有机碳含量利用重铬酸钾容量法测定ꎮ
利用电位测定法测定土壤 ｐＨ 值ꎬ利用比色法测定

土壤阳离子交换量(ＣＥＣ)ꎮ
１.４　 土壤细菌 １６Ｓ 和真菌 ＩＴＳ 高通量测序

土壤细菌 １６Ｓ 和真菌 ＩＴＳ 高通量测序由上海翰宇

生物科技有限公司完成ꎮ 对土壤样本进行基因组 ＤＮＡ
抽提并利用 １％琼脂糖凝胶电泳检验抽提 ＤＮＡ 的质量

浓度和纯度ꎮ 利用Ｄｕａｌ￣ｂａｒｃｏｄｅ 技术和 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＰＥ２５０
测序平台对样本进行文库构建和高通量测序ꎮ
１.５　 数据处理与分析

首先ꎬ根据条形码(Ｂａｒｃｏｄｅ)得到所有样本的有

效序列ꎬ过滤 ｒｅａｄ 尾部质量值为 ２０ 以下的碱基ꎻ其
次ꎬ根据双末端测序(ＰＥ) ｒｅａｄｓ 之间的叠连关系ꎬ将
成对的 ｒｅａｄ 拼接成一条序列ꎬ最小叠连长度为 １０
ｂｐꎬ拼接序列的叠连区允许的最大错配比为 ０.２ꎻ最
后ꎬ根据首尾两端的条形码和引物区分样本ꎬ并调整

序列方向ꎬ条形码允许的错配数为 ０ꎬ最大引物错配

数为 ２ꎮ 在此过程中ꎬ利用 Ｕｓｅａｒｃｈ 软件和 Ｇｏｌｄ 数

据库ꎬ采用无参和有参结合的方式去除嵌合体ꎮ
将序列根据 ９７％的相似性进行分类操作单元

(ＯＴＵ) 划分ꎬ采用 ＲＤＰ ｃｌａｓｓｉ ｆｉｅｒ 贝叶斯算法对

９７％相似水平的 ＯＴＵ 代表序列进行分类学分析ꎮ
１６Ｓ 细菌比对数据库为 Ｓｉｌｖａ(Ｒｅｌｅａｓｅ１３８.１ꎬｈｔｔｐ: / /
ｗｗｗ.ａｒｂ￣ｓｉｌｖａ.ｄｅ)ꎬＩＴＳ 真菌比对数据库为 Ｕｎｉｔｅ(Ｒｅ￣
ｌｅａｓｅ ８.２ꎬｈｔｔｐ: / / ｕｎｉ ｔｅ.ｕｔ.ｅｅ / ｉｎｄｅｘ.ｐｈｐ)ꎮ 使用 ９７％
相似度的 ＯＴＵꎬ利用 Ｍｏｔｈｕｒ 软件做稀释性曲线分

析ꎻ利用 Ｂｒａｙ￣ｃｕｒｔｉｓ 算法进行样本间基于群落组成

的层次聚类分析ꎻ利用 Ｒ 语言进行主成分分析

( ＰＣＡ)ꎬ 用 Ｖｅｇａｎ 软 件 包 进 行 典 型 相 关 分 析

(ＣＣＡ)ꎬ利用 ｇｇｐｌｏｔ２ 软件包作图ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 连作对栝楼根际土壤理化性质的影响

对不同连作时间栝楼根际土壤样本理化性质进

行测定ꎬ测定内容包括土壤全氮、全磷、全钾、速效

磷、速效钾、硝态氮含量以及土壤 ｐＨ 值和 ＣＥＣꎮ 结

果(表 １)表明ꎬ连作 ２ 年组和连作 ４ 年组的栝楼根

际土壤样本中速效钾、硝态氮含量显著高于对照ꎬ连
作 ４ 年组的栝楼根际土壤样本中速效磷含量显著高

于对照ꎬ但是不同连作时间栝楼根际土壤样本中的

全氮、全钾之间没有显著差异ꎮ 土壤有机碳是通过

微生物作用形成的腐殖质、动植物残体和微生物体

的合称ꎬ其含量大小具有指示土壤肥力的作用ꎮ 统

计结果显示ꎬＣＣ４ 有机碳含量显著低于 ＣＣ２ꎬ说明随

着连作时间的增加ꎬ土壤肥力已经开始下降ꎮ ＣＥＣ
可作为评价土壤保肥能力的正向指标ꎮ 表 １ 显示ꎬ
土壤阳离子交换量随着连作时间的增加呈下降趋

势ꎬＣＣ４ 栝楼根际土壤样本中的 ＣＥＣ 较 ＣＫ 下降了

７􀆰 ５１％ꎮ 结合有机碳含量测定结果ꎬ说明随着连作

时间的延长ꎬ栝楼根际土壤保肥能力逐渐下降ꎮ

表 １　 不同连作年限栝楼根际土壤理化性质

Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓ ｃｒｏｐｐｉｎｇ Ｔｒｉｃｈｏｓａｎｔｈｅｓ ｋｉｒｉｌｏｗｉｉ

样本
全氮含量
(ｇ / ｋｇ)

全磷含量
(ｇ / ｋｇ)

全钾含量
(ｇ / ｋｇ)

有机碳含量
(ｇ / ｋｇ)

速效磷含量
(ｍｇ / ｋｇ)

速效钾含量
(ｍｇ / ｋｇ)

硝态氮含量
(ｍｇ / ｋｇ)

阳离子交换量
(ｃｍｏｌ / ｋｇ) ｐＨ 值

ＣＫ １.５４ａ １.００ａ ２０.２９ａ １５.２２ａ ３４.５１ａ ３７０.００ａ ３.８１ａ ２５.０２ａ ８.３８ａ

ＣＣ２ １.９０ａ １.００ａ ２０.３０ａ １８.３８ｂ ４３.５５ａ ４９５.６３ｃ １５.３４ｃ ２３.２９ａ ８.０６ａ

ＣＣ４ １.７０ａ １.２３ｂ ２０.０６ａ １６.０７ａ ９５.１０ｂ ４１５.００ｂ １２.２１ｂ ２３.１４ａ ８.１８ａ
ＣＫ:取样地块周边未耕作自然土壤ꎻＣＣ２:连作 ２ 年栝楼根际土壤ꎻＣＣ４:连作 ４ 年栝楼根际土壤ꎮ 同列数据后不同小写字母表示不同样本间差
异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ
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２.２　 栝楼根际土壤微生物测序结果和多样性分析

２.２.１　 测序结果分析　 对不同连作时间栝楼根际

土壤样本进行细菌 １６Ｓ 和真菌 ＩＴＳ 高通量测序ꎬ所
有样本中共得到７２７ ６１３个细菌有效序列ꎬ平均长

度 ４４６􀆰 ５４ ｂｐꎬ覆盖度９６.３％ ~９８􀆰 ９％ꎻ获得７３４ ５４６
个真菌有效序列ꎬ平均长度 ２８９􀆰 ５２ ｂｐꎬ覆盖度

９９.６％ ~９９􀆰 ９％(表 ２)ꎮ 采用对序列进行随机抽样

的方法ꎬ使用 ９７％相似度的 ＯＴＵ 进行稀释曲线分

析ꎮ 图 １ 显示ꎬ土壤样本序列的稀释曲线逐渐趋

于平缓ꎬ说明测序数据基本合理ꎬ测序深度包含了

样本中绝大多数细菌和真菌类型ꎬ能够反应土壤

中细菌和真菌的群落组成ꎮ

表 ２　 栝楼根际土壤测序信息

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｔｒｉｃｈｏｓａｎ￣

ｔｈｅｓ ｋｉｒｉｌｏｗｉｉ

微生物
类群

样本
有效

序列数
碱基数

覆盖度
(％)

平均长度
(ｂｐ)

细菌 ＣＫ＿１ ４７ ３３５ ３３ ７１８ ０６７ ９７.１ ４４８.７８

ＣＫ＿２ ７９ ９９１ ２２ ２２４ ７４４ ９８.４ ４４７.３７

ＣＫ＿３ ４１ ０９１ １８ ７９３ １３７ ９６.８ ４４８.３８

ＣＫ＿４ ４５ ９６５ ４９ ６７７ ５１８ ９６.３ ４４８.３３

ＣＣ２＿１ ７５ ４０９ ２６ ６５２ ２７３ ９８.３ ４４７.１４

ＣＣ２＿２ ４９ ７１１ ２６ ６２１ １９４ ９７.１ ４４７.０８

ＣＣ２＿３ ５９ ４６７ ２７ ３３９ ６０５ ９８.１ ４４８.１９

ＣＣ２＿４ ５９ ５０２ ２３ ７２７ ５５４ ９７.８ ４４７.４０

ＣＣ４＿１ ４１ ９２８ ２１ ２４２ ９１６ ９６.８ ４４８.２２

ＣＣ４＿２ １１１ ０４０ ３５ ７８５ ５２９ ９８.９ ４４７.３８

ＣＣ４＿３ ６３ ０３７ １８ ４２４ ２５９ ９７.７ ４３３.７１

ＣＣ４＿４ ５３ １３７ ２０ ６０７ ３１６ ９７.６ ４４６.５４

真菌 ＣＫ＿１ ５１ ３２８ ２１ ６６１ ３３９ ９９.８ ２６３.９３

ＣＫ＿２ ４８ ７９２ ２９ ７３９ ６４３ ９９.７ ２６３.２８

ＣＫ＿３ ６２ ９３４ １９ ８５３ ５９９ ９９.８ ２７８.０９

ＣＫ＿４ ３８ ９５１ ２２ ５２２ ７７５ ９９.７ ２８６.８４

ＣＣ２＿１ ７０ ０３７ １７ ７９２ ７６６ ９９.８ ３０９.２８

ＣＣ２＿２ ９５ ０４１ １２ ７９９ ６７１ ９９.８ ３１２.９１

ＣＣ２＿３ ６３ １１８ ２５ ２３８ ８３２ ９９.９ ２８１.９０

ＣＣ２＿４ ４５ ７０３ １０ ５７７ ５４６ ９９.７ ２８０.０６

ＣＣ４＿１ ６５ ４０８ １３ ５４７ ２０８ ９９.８ ３０３.５３

ＣＣ４＿２ ７３ １３８ １２ ８４５ ７３４ ９９.９ ３０７.９５

ＣＣ４＿３ ８２ ２８５ １７ ５０１ １１０ ９９.８ ３０６.７２

ＣＣ４＿４ ３７ ８１１ １１ １７２ ８０３ ９９.６ ２７９.７５
ＣＫ＿１~ＣＫ＿４:取样地块周边未耕作自然土壤的 ４ 次重复ꎻＣＣ２＿１ ~
ＣＣ２＿４:连作 ２ 年栝楼根际土壤的 ４ 次重复ꎻＣＣ４＿１ ~ ＣＣ４＿４:连作 ４
年栝楼根际土壤的 ４ 次重复ꎮ

　 　 利用韦恩图对不同样本的 ＯＴＵ 进行可视化分

析ꎬ结果(图 ２)表明ꎬＣＫ、ＣＣ２、ＣＣ４ 的土壤样本中细

菌 ＯＴＵ 分别有７ ２７８个、６ ８３９个和７ ２１２个ꎬ其中所

有土壤样本共有的细菌 ＯＴＵ 有４ ２８５个ꎬＣＫ、ＣＣ２、
ＣＣ４ 的土壤样本独有的细菌 ＯＴＵ 分别为１ ４５０个、
９８０ 个和１ ４２２个ꎻＣＫ、ＣＣ２、ＣＣ４ 的土壤样本中真菌

ＯＴＵ 分别有１ ３５５个、２ １３７个和２ ０４５个ꎬ其中共有的

真菌 ＯＴＵ 有 ５２５ 个ꎬＣＫ、ＣＣ２、ＣＣ４ 的土壤样本独有

的真菌 ＯＴＵ 分别为 ５２８ 个、７１１ 个和 ６５３ 个ꎮ 表明

栝楼根际和连作时间对土壤微生物群落结构具有较

大影响ꎮ
２.２.２　 α 多样性分析 　 比较微生物群落 α 多样

性ꎬ利用 Ｃｈａｏ１ 指数指示菌群丰度ꎬ利用 Ｓｈａｎｎｏｎ
指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数指示菌群多样性ꎬ分析栝楼

根际和连作时间对土壤微生物群落丰度和多样

性的影响ꎮ 细菌群落多样性分析结果(图 ３) 表

明ꎬＣＫ、ＣＣ２、ＣＣ４ 土壤样本细菌群落的 Ｃｈａｏ１ 指

数值分别为５ ６６６.７、５ ４０２.６和５ ７１３.５ꎬ Ｓｈａｎｎｏｎ
指数分别为 ７􀆰 ３２、７􀆰 １９ 和 ７􀆰 ２５ꎬＳｉｍｐｓｏｎ 指数分

别为０􀆰 ００１ ６７、０􀆰 ００１ ９３和０􀆰 ００１ ７３ꎬ样本间无明

显差异ꎮ 对真菌群落多样性进行分析ꎬ图 ３ 显

示ꎬＣｈａｏ１ 指数最高为 ＣＣ４ꎬ最低为 ＣＫꎻＳｈａｎｎｏｎ
指数最高为 ＣＣ４ꎬ最低为 ＣＫꎻＳｉｍｐｓｏｎ 指数最低

的为 ＣＣ４ꎬ最高为 ＣＫꎬ说明连作 ４ 年的栝楼根际

土壤真菌丰度和多样性最高ꎬ其次为连作 ２ 年栝

楼根际土壤样本ꎮ 以上结果表明栝楼连作会导

致根际土壤真菌丰度和多样性大幅提高ꎬ但是对

细菌群落的影响相对较小ꎮ
２.２.３　 β 多样性分析　 图 ４ 显示ꎬ细菌群落主成分

分析(ＰＣＡ)中 ＰＣ１ 和 ＰＣ２ 这 ２ 个主成分的贡献率

分别为 １９􀆰 ６％和 １４􀆰 ５％ꎮ ＣＫ 土壤样本细菌群落组

成结构与 ＣＣ２、ＣＣ４ 存在明显差异ꎬＣＣ２ 和 ＣＣ４ 的

栝楼根际土壤样本细菌群落组成结构存在交集ꎬ说
明栝楼根际会影响栝楼根际土壤细菌群落组成结

构ꎬ但是连作时间对细菌群落组成结构影响相对较

小ꎮ 所有土壤样本中真菌群落 ＰＣＡ 结果表明ꎬＰＣ１
和 ＰＣ２ 这 ２ 个主成分分析的贡献率分别为 １３􀆰 ４％
和 １２􀆰 １％ꎬＣＫ 土壤样本真菌群落组成结构与 ＣＣ２
存在明显差异ꎮ 与 ＣＫ 和 ＣＣ２ 相比ꎬＣＣ４ 的 ４ 个样

本之间的距离较大ꎬ说明群落结构差异较大ꎮ 以上

结果说明栝楼根际和连作时间会对栝楼根际土壤中

真菌群落组成结构造成较大影响ꎮ
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ＣＫ＿１~ＣＫ＿４:取样地块周边未耕作自然土壤的 ４ 次重复ꎻＣＣ２＿１~ＣＣ２＿４:连作 ２ 年栝楼根际土壤的 ４ 次重复ꎻＣＣ４＿１~ＣＣ４＿４:连作 ４ 年栝楼

根际土壤的 ４ 次重复ꎻＯＴＵ:分类操作单元ꎮ
图 １　 基于 ＯＴＵ 丰度的土壤样本微生物群落稀释曲线

Ｆｉｇ.１　 Ｒａｒｅｆａｃｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＯＴＵ ｒｉｃｈｎｅｓｓ

ａ:细菌 ＯＴＵ 分布韦恩图ꎻｂ:真菌 ＯＴＵ 分布韦恩图ꎮ ＣＫ:取样地块周边未耕作自然土壤ꎻＣＣ２:连作 ２ 年栝楼根际土壤ꎻＣＣ４:连作 ４ 年栝楼根

际土壤ꎮ
图 ２　 不同栝楼根际土壤样本中 ＯＴＵ 数量韦恩图

Ｆｉｇ.２　 Ｖｅｎｎ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ＯＴＵ ｎｕｍｂｅｒ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ ｏｆ Ｔｒｉｃｈｏｓａｎｔｈｅｓ ｋｉｒｉｌｏｗｉｉ

ａ:细菌 α 多样性图ꎻｂ:真菌 α 多样性图ꎮ ＣＫ:取样地块周边未耕作自然土壤ꎻＣＣ２:连作 ２ 年栝楼根际土壤ꎻＣＣ４:连作 ４ 年栝楼根际土壤ꎮ
图 ３　 栝楼根际土壤微生物群落 α多样性

Ｆｉｇ.３　 Ｔｈｅ α￣ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｔｒｉｃｈｏｓａｎｔｈｅｓ ｋｉｒｉｌｏｗｉｉ
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２.３　 栝楼根际土壤微生物群落结构分析

３ 种土壤样本中的细菌被归类为 ４７ 个门、１２４
个纲、３０１ 个目、４９５ 个科、１ ０２５个属和１ ６９３个种ꎻ
真菌被归类为 ８ 个门、３０ 个纲、８０ 个目、１６４ 个科、
３２１ 个属和 ６０５ 个种ꎮ
２.３.１　 不同土壤样本微生物门水平群落结构分析　 图 ５ａ
显示ꎬ在所有样本细菌群落组成的 ４７ 个门中ꎬ相对丰度

达到 ５􀆰 ０％ 以上的优势菌门依次为 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ
(３０􀆰 ８％~ ３４􀆰 １％)、 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ (１３􀆰 ９％~ ２２􀆰 ８％)、
Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｏｔａ (１０􀆰 ０％~１２􀆰 ９％)、Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ (６􀆰 ９％~

９􀆰 ９％)、 Ｍｙｘｏｃｏｃｃｏｔａ (６􀆰 ５％~ ８􀆰 ９％) 和 Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ
(５􀆰 ４％~７􀆰 ７％)ꎮ 与 ＣＫ相比ꎬＣＣ２ 和 ＣＣ４ 的栝楼根际土

壤样本中 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ、Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｏｔａ、Ｍｙｘｏｃｏｃｃｏｔａ
和Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ 的相对丰度均下降ꎬ而 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ
的相对丰度逐渐增大ꎮ 除了优势菌门ꎬ一些具有重要功

能的细菌门ꎬ如Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒｏｔａ 在 ＣＣ２和 ＣＣ４中的相对丰度

与ＣＫ相比分别降低了 ３􀆰 ５％和 ３４􀆰 ７％ꎻＣＣ４中 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄ￣
ｏｔａ 相对丰度与 ＣＫ 相比降低了 １７􀆰 ９％ꎬＣｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ 相对

丰度与 ＣＫ相比降低了 １８􀆰 １％ꎮ

ＣＫ:取样地块周边未耕作自然土壤ꎻＣＣ２:连作 ２ 年栝楼根际土壤ꎻＣＣ４:连作 ４ 年栝楼根际土壤ꎮ
图 ４　 栝楼根际土壤微生物群落主成分分析

Ｆｉｇ.４　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｔｒｉｃｈｏｓａｎｔｈｅｓ ｋｉｒｉｌｏｗｉｉ

ａ:细菌门水平群落结构图ꎻｂ:真菌门水平群落结构图ꎮ ＣＫ:取样地块周边未耕作自然土壤ꎻＣＣ２:连作 ２ 年栝楼根际土壤ꎻＣＣ４:连作 ４ 年栝

楼根际土壤ꎮ
图 ５　 栝楼根际土壤微生物门水平群落组成

Ｆｉｇ.５　 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ｒａｎｋ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｔｒｉｃｈｏｓａｎｔｈｅｓ ｋｉｒｉｌｏｗｉｉ
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　 　 在所有样本真菌群落组成的 ８ 个门中ꎬＡｓｃｏｍｙ￣
ｃｏｔａ 和未归类真菌门的相对丰度最高ꎬ其次是 Ｍｕ￣
ｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ、Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ、Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ、Ｂｌａｓｔｏｃｌａ￣
ｄｉｏｍｙｃｏｔａ、Ｚｏｏｐａｇｏｍｙｃｏｔａ 和 Ｏｌｐｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ (图 ５ｂ)ꎮ
与 ＣＫ 相比ꎬＣＣ２ 和 ＣＣ４ 的栝楼根际土壤样本中 Ａｓ￣
ｃｏｍｙｃｏｔａ 相对丰度分别减少了 １５􀆰 ３％和 ２１􀆰 ２％ꎬ
Ｂｌａｓｔｏｃｌａｄｉｏｍｙｃｏｔａ 相 对 丰 度 下 降 了 ８３􀆰 ８％ 和

７９􀆰 ７％ꎬ其余真菌门相对丰度均明显增加ꎬＭｕｃｏｒｏ￣
ｍｙｃｏｔａ 相对丰度分别增加了 １􀆰 ８８ 倍和 ３􀆰 ０８ 倍ꎬＢａ￣
ｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ 相对丰度分别增加了 ３􀆰 ２９ 倍和 ６􀆰 ３６
倍ꎬＣｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ 相对丰度分别增加了 １􀆰 ８１ 倍和

１８􀆰 ６％ꎬＺｏｏｐａｇｏｍｙｃｏｔａ 相对丰度分别增加了 ２􀆰 １２ 倍

和 ４􀆰 ５１ 倍ꎮ 此外ꎬ与 ＣＫ 相比ꎬＣＣ２ 和 ＣＣ４ 的栝楼

根际土壤样本中未归类真菌门的相对丰度也大幅增

加ꎬ分别增加了 ３４􀆰 ５％和 ３２􀆰 １％ꎮ 以上结果表明ꎬ
栝楼根际和连作使得栝楼根际微生物群落结构和组

成发生了明显的变化ꎬ特别是对真菌群落的结构和

组成影响更为明显ꎮ
２.３.２　 不同土壤样本微生物属水平群落结构分析

　 所有样本共包含１ ０２５个细菌属和 ３２１ 个真菌

属ꎮ 图 ６ａ 显示ꎬ在１ ０２５个细菌属中ꎬ相对丰度最

高的 １０ 个 细 菌 属 分 别 为 Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄａｃｅａｅ、
ＭＮＤ１、ＭＢ￣Ａ２￣１０８ ＿ ｎｏｒａｎｋ、Ｈａｌｉａｎｇｉｕｍ、ＭＢＮＴ１５ ＿
ｎｏｒａｎｋ、 Ｓ０１３４ ｔｅｒｒｅｓｔｒｉａｌ ｇｒｏｕｐ、 ＮＢ１￣ｊ ＿ ｎｏｒａｎｋ、 Ｅｌ￣
ｌｉｎ６０６７、 Ｇａｉｅｌｌａ 和 ６７￣１４ ＿ ｎｏｒａｎｋꎮ 与 ＣＫ 相 比ꎬ
ＣＣ２、ＣＣ４ 栝楼根际土壤样本中 Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄａｃｅ￣
ａｅ、Ｈａｌｉａｎｇｉｕｍ、Ｓ０１３４ ｔｅｒｒｅｓｔｒｉａｌ ｇｒｏｕｐ 细菌属相对

丰度均下降ꎻＭＢ￣Ａ２￣１０８ ＿ ｎｏｒａｎｋ、ＮＢ１￣ｊ ＿ ｎｏｒａｎｋ、
Ｇａｉｅｌｌａ 和 ６７￣１４＿ｎｏｒａｎｋ 细菌属相对丰度均增加ꎻ
ＭＢＮＴ１５＿ｎｏｒａｎｋ 相对丰度先增加后下降ꎮ 对相对

丰度最高的 １０ 个细菌属进行分析ꎬ与 ＣＣ２ 相比ꎬ
ＣＣ４ 栝楼根际土壤样本中除了 ＭＢＮＴ１５＿ｎｏｒａｎｋ 和

Ｅｌｌｉｎ６０６７ 相对丰度下降ꎬ其余 ８ 个细菌属相对丰

度均增加ꎮ 此外ꎬ与 ＣＫ 相比ꎬＣＣ２ 和 ＣＣ４ 非优势

细菌属中有益细菌属 Ｂｒｙｏｂａｃｔｅｒ 的相对丰度分别

下降了 ６７􀆰 ２％和 ５７􀆰 ４％ꎻＳｔｅｒｏｉｄｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ 相对丰

度分别下降了 ４６􀆰 ５％和 ４８􀆰 ７％ꎻＮｉｔｒｏｓｐｉｒａ 相对丰

度分别降低了 １１􀆰 ７％和 １５􀆰 １％ꎮ
图 ６ｂ 显示ꎬ在所有 ３２１ 个真菌属中ꎬ除去相

对丰度最高的未归类真菌属ꎬ在 ＣＫ 土壤样本中

相对丰度大于 ５％的优势真菌属依次为 Ｚｏｐｆｉｅｌｌａ、
Ｃｅｒｃｏｐｈｏｒａ、Ｓｃｈｉｚｏｔｈｅｃｉｕｍ 和 Ｐｏｄｏｓｐｏｒａꎬ而在 ＣＣ２

栝楼根际土壤样本中相对丰度大于 ５％的优势菌

属依次为 Ｌｏｐｈｏｔｒｉｃｈｕｓ、 Ｓｔａｇｏｎｏｓｐｏｒｏｐｓｉｓ、Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌ￣
ｌａ、Ｄｅｎｄｒｏｓｔｉｌｂｅｌｌａ 和 ＳｃｈｉｚｏｔｈｅｃｉｕｍꎬＣＣ４ 栝楼根际

土壤样本中相对丰度大于 ５％的优势菌属为 Ｍｏｒ￣
ｔｉｅｒｅｌｌａ 和 Ｆｕｓａｒｉｕｍꎮ 与 ＣＫ 相比ꎬＣＣ２、ＣＣ４ 栝楼

根际土壤样本的真菌群落结构已经发生了巨大

变化ꎬ一些有害真菌属的相对丰度大幅增加ꎬ例
如 Ｓｔａｇｏｎｏｓｐｏｒｏｐｓｉｓ 的相对丰度分别增加了 ８５􀆰 １０
倍和 ２５􀆰 ６０ 倍ꎬＲｈｉｚｏｃｔｏｎｉａ 相对丰度分别增加了

５４􀆰 ８０ 倍和 １３􀆰 ７０ 倍ꎬＣｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ 相对丰度分

别增加了 ４􀆰 ８２ 倍和 ６􀆰 ００ 倍ꎬＰｌｅｃｔｏｓｐｈａｅｒｅｌｌａ 相

对丰度分别增加了 ２１􀆰 ００ 倍和 １１􀆰 ５０ 倍ꎮ 以上

结果表明ꎬ栝楼根际和连作明显影响根际土壤中

细菌和真菌的丰度和结构ꎬ使得部分有益细菌属

的相对丰度降低ꎬ而部分引起严重病害的真菌属

相对丰度则大幅增加ꎮ
２.４　 土壤理化性质与土壤微生物群落结构和组成

的关系

　 　 对各个样本不同细菌属、真菌属与土壤理化

性质进行典型相关分析( ＣＣＡ)ꎬ首先进行细菌属

与土壤理化性质的典型相关分析ꎬ对 ＣＣＡ 结果进

行置换检验(置换次数为 ９９９)ꎬＰ ＝ ０􀆰 ０１１ꎬ表明环

境因子显著影响细菌物种分布ꎮ 对每个环境因子

进行检验ꎬ发现硝态氮含量 (Ｐ ＝ ０􀆰 ００３)、 ｐＨ 值

(Ｐ ＝ ０􀆰 ０２６)、全磷含量(Ｐ ＝ ０􀆰 ０５０)和速效磷含量

(Ｐ ＝ ０􀆰 ０２０)４ 个因素对栝楼根际土壤细菌分布具

有显著影响ꎮ 对真菌属与土壤理化性质进行典型

相关分析ꎬ对 ＣＣＡ 结果进行置换检验(置换次数

为 ９９９)ꎬＰ ＝ ０􀆰 ００７ꎬ说明环境因子显著影响真菌物

种分布ꎮ 对每个环境因子进行检验ꎬ发现硝态氮

含量(Ｐ ＝ ０􀆰 ０３５)、速效磷含量(Ｐ ＝ ０􀆰 ０４２)和 ＣＥＣ
(Ｐ ＝ ０􀆰 ００１)３ 个因素对栝楼根际土壤真菌分布具

有显著影响ꎮ 图 ７ 显示ꎬ硝态氮含量、全磷含量和

速效磷含量是栝楼根际土壤微生物群落多样性的

主要影响因素ꎻｐＨ 值、ＣＥＣ 是 ＣＫ 土壤微生物群落

多样性的主要影响因素ꎮ

３　 讨 论

许多与植物相关的微生物会对植物生长发育、
营养吸收、病害以及产量产生深远的影响ꎬ这些微生

物甚至被称为植物微生物组或者植物的另一个基因

组[１７]ꎮ 同时ꎬ植物根系会对根际土壤的生物、理化
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性质产生影响[２１]ꎬ这种影响会反馈于土壤微生物ꎬ
从而影响他们的结构和活性[１７]ꎮ 连作会对土壤微

生物群落产生巨大影响ꎬ包括影响微生物群落结构

等ꎬ这种改变可能会导致土壤肥力下降ꎬ甚至导致严

重的植物病虫害[１５￣１６]ꎮ

ａ:细菌属水平群落结构图ꎻｂ:真菌属水平群落结构图ꎮ ＣＫ:取样地块周边未耕作自然土壤ꎻＣＣ２:连作 ２ 年栝楼根际土壤ꎻＣＣ４:连作 ４ 年栝

楼根际土壤ꎮ
图 ６　 栝楼根际土壤微生物属水平群落组成

Ｆｉｇ.６　 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｔ ｇｅｎｕｓ ｒａｎｋ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｔｒｉｃｈｏｓａｎｔｈｅｓ ｋｉｒｉｌｏｗｉｉ

ＣＫ＿１~ＣＫ＿４:取样地块周边未耕作自然土壤的 ４ 次重复ꎻＣＣ２＿１~ＣＣ２＿４:连作 ２ 年栝楼根际土壤的 ４ 次重复ꎻＣＣ４＿１~ＣＣ４＿４:连作 ４ 年栝楼

根际土壤的 ４ 次重复ꎮ ＮＯ３:硝态氮含量ꎻＮ:全氮含量ꎻＰ:全磷含量ꎻＫ:全钾含量ꎻＡＰ:速效磷含量ꎻＡＫ:速效钾含量ꎻＣＥＣ:阳离子交换量ꎮ

图 ７　 基于典型相关分析的栝楼根际土壤理化性质与细菌属、真菌属的关系

Ｆｉｇ.７　 Ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ｐｈｙｓｉｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｔｒｉｃｈｏｓａｎｔｈｅｓ ｋｉｒｉｌｏｗｉｉ ａｎｄ ｇｅｎｅｒａ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ｆｕｎｇｕｓ ｂａｓｅｄ
ｏｎ ｃａｎｏｎｉｃａｌ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ

　 　 本研究发现ꎬ栝楼连作障碍的产生与栝楼根际

土壤真菌和细菌比例失衡、真菌结构发生巨大变化

以及有害真菌相对丰度大幅增加紧密相关ꎮ 与对照

土壤样本相比ꎬ连作 ２ 年和连作 ４ 年的栝楼根际土
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壤样本中真菌 ＯＴＵ 数目增加ꎬ而细菌 ＯＴＵ 数量稍

有下降ꎮ 目前的研究结果表明ꎬ很多土壤细菌在植

物生长过程中起重要的作用[１７]ꎬ如变形菌门在土壤

碳、氮、硫循环中均起着关键的作用[２２]ꎬ放线菌具有

分解纤维素和木质素的功能ꎬ同时还具有固氮和解

磷作用[２３￣３１]ꎻ大多数土壤真菌对于植物的生长是不

利的[１９￣２０]ꎮ 因此ꎬ栝楼连作土壤样本中真菌丰度和

多样性的提高ꎬ说明随着连作时间的增加ꎬ栝楼生存

环境正在逐渐恶化ꎮ
在本研究中ꎬ连作的栝楼根际土壤微生物结构

发生了变化ꎬ其中变化最为明显的是真菌群落结构ꎮ
真菌群落结构变化包括一些有害真菌属相对丰度的

大幅上升ꎮ 相比对照土壤样本ꎬ连作 ２ 年和连作 ４
年的栝楼根际土壤样本中 Ｓｔａｇｏｎｏｓｐｏｒｏｐｓｉｓ 的相对丰

度分别增加了 ８５􀆰 １０ 倍和 ２５􀆰 ６０ 倍ꎬ该真菌属与葫

芦科植物蔓枯病和菊科植物的射线枯萎病有

关[３２￣３３]ꎻＲｈｉｚｏｃｔｏｎｉａ 相对丰度增加了 ５４􀆰 ８０ 倍和

１３􀆰 ７０ 倍ꎬ该菌属与烟草叶斑病和根腐病关联紧

密[３４]ꎻＣｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ 相对丰度分别增加了 ４􀆰 ８２ 倍

和 ６􀆰 ００ 倍ꎬ该菌属会引起植物炭疽病和枯萎病[３５]ꎻ
Ｐｌｅｃｔｏｓｐｈａｅｒｅｌｌａ 相对丰度分别增加了 ２１􀆰 ００ 倍和

１１􀆰 ５０ 倍ꎬ该菌属与作物根腐病紧密相关[３６]ꎮ 本研

究结果表明ꎬ栝楼连作对栝楼根际土壤中真菌结构

和多样性的影响非常明显ꎬ会导致栝楼根际土壤中

真菌结构失衡ꎬ大量有害真菌相对丰度大幅提升ꎬ从
而导致栝楼发生严重的病虫害ꎮ

除了有害真菌相对丰度的增加ꎬ一些有益菌相

对丰度的下降ꎬ也与栝楼连作障碍具有一定的相关

性ꎮ ＣＣ４ 中 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ 和 Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ 等具有代谢营

养物质和通过光合作用产能等功能的细菌门

类[３７￣３９]ꎬ相对丰度与对照相比也有不同程度的降

低ꎬ说明栝楼连作土壤的代谢功能、产能等可能均受

到了影响ꎮ 硝化菌门的 Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａ 和 Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｉｒａ 在

土壤微生物的氮代谢中起着主导作用ꎬ也是响应缺

氮胁迫的土壤微生物标志物[４０￣４１]ꎮ 在本研究中ꎬ连
作 ２ 年和连作 ４ 年的栝楼根际土壤样本中 Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａ
相对丰度较对照土壤分别降低了 １１􀆰 ７％和 １５􀆰 １％ꎮ
该研究结果与土壤样本中氮含量的变化相反ꎬ说明

栝楼可能面临着缺氮胁迫ꎬ而这种胁迫并不是土壤

氮含量导致的ꎬ而是土壤中微生物氮素分解和利用

能力降低所导致的ꎮ 今后应将提高栝楼栽培土壤氮

素分解和利用能力作为栝楼连作障碍缓解和土壤改

良的目标之一ꎮ
栝楼根际土壤微生物群落组成和结构与土壤理

化性质具有紧密的相关性ꎮ ＣＣＡ 结果表明ꎬ细菌群

落组成和结构与硝态氮含量、全磷含量、速效磷含量

和 ｐＨ 值紧密相关ꎻ真菌群落组成和结构与硝态氮

含量、速效磷含量和 ＣＥＣ 紧密相关ꎮ 氮和磷在植物

生长发育中具有非常重要的作用ꎬ同时也对土壤微

生物群落多样性和群落结构具有深远的影响[４２￣４３]ꎮ
本研究结果表明ꎬ硝态氮含量、全磷含量和速效磷含

量是栝楼根际土壤微生物群落多样性的主要影响因

素ꎻｐＨ 值、ＣＥＣ 是 ＣＫ 土壤微生物群落多样性的主

要影响因素ꎮ 本研究还发现ꎬ土壤 ｐＨ 值对细菌群

落多样性影响明显高于真菌群落多样性ꎬ而 ＣＥＣ 对

真菌群落多样性影响高于细菌群落多样性ꎮ 土壤

ｐＨ 值对土壤酶活性、土壤养分的释放和转运等均有

影响ꎬ对植物的生长发育具有重要作用ꎮ 由于适宜

真菌生长的 ｐＨ 值范围较大(３􀆰 ０~ ８􀆰 ０)ꎬ而适宜细

菌生长的 ｐＨ 值范围则相对较小ꎬ因此 ｐＨ 值的改变

对真菌群落多样性影响较小[４４]ꎮ 由于真菌的菌丝

具有高结合阳离子能力ꎬ不同种类的真菌对阳离子

吸附能力存在着较大的差异并且对作物和环境存在

一定的依赖ꎬ因此土壤 ＣＥＣ 的变化对于真菌群落的

影响较大[４５]ꎮ
在本研究中ꎬ连作 ２ 年和连作 ４ 年的栝楼根际

土壤样本中真菌的组成和结构也存在着较大的差

异ꎬ除了受到栝楼根际和连作时间的影响外ꎬ人为操

作也是该现象产生的原因之一ꎮ 由于栝楼连作 ３ 年

以上就会出现病害严重和产量下降的现象ꎬ因此农

民在栽培过程中会通过增施有机肥和增加农药施用

量等措施来保证连作 ３ 年以上栝楼产量ꎬ从而导致

本研究中土壤样本之间的较大差异ꎮ 该现象说明栝

楼根际土壤微生物菌落多样性是可以通过采取不同

措施进行改变的ꎮ 下一步将研究不同栽培措施、土
壤养分、添加剂对土壤细菌和有害真菌丰度、多样性

的影响ꎬ以期通过降低栝楼根际土壤有害微生物的

相对丰度ꎬ提高有益微生物的相对丰度ꎬ从而缓解栝

楼连作障碍ꎮ

４　 结 论

栝楼连作会造成其根际土壤养分和理化性质发

生变化ꎮ 同时ꎬ根际微生物群落的多样性和结构也

会发生巨大的变化ꎬ表现为一些有害真菌属 (如
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Ｓｔａｇｏｎｏｓｐｏｒｏｐｓｉｓ、Ｒｈｉｚｏｃｔｏｎｉａ 和 Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ) 的相

对丰度成倍增长ꎬ一些有益细菌门(如 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ、
Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ 和 Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒｏｔａ 等)的相对丰度下降ꎬ这可

能是造成栝楼连作障碍和病虫害频发的原因之一ꎮ
典型相关分析结果表明ꎬ硝态氮含量、全磷含量和速

效磷含量是栝楼根际土壤微生物群落多样性的主要

影响因素ꎻｐＨ 值、ＣＥＣ 是 ＣＫ 土壤微生物群落多样

性主要影响因素ꎮ 本研究结果揭示了栝楼连作障碍

的产生可能是根际土壤微生物群落组成和丰度失

衡ꎬ有害真菌大量积累导致的ꎬ可以为下一步缓解栝

楼连作障碍提供技术支撑ꎮ
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