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　 　 摘要:　 为明确烟草植株根际土壤微生物对烟株根结线虫病的响应特征ꎬ采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 高通量测序技术
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根际土壤 ｐＨ、硝态氮含量、碱解氮含量、过氧化氢酶活性和微生物群落 α 多样性显著降低ꎻ发病烟株根际土壤微生

物种类和相对丰度发生改变ꎬ细菌群落中放线菌门、厚壁菌门、芽孢杆菌属和 Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿Ｋｔｅｄｏｎｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ 属相对

丰度均显著升高ꎬ真菌群落中子囊菌门、担子菌门、青霉属、粗糙孔菌属相对丰度均显著升高ꎮ 发病烟株根际土壤

细菌群落在碳水化合物代谢、氨基酸代谢、辅助因子和维生素代谢等功能丰度上显著高于健康烟株根际土壤ꎬ功能

真菌类型的相对丰度明显区别于健康烟株根际土壤ꎬ其中腐生营养型功能真菌相对丰度显著高于健康烟株根际土

壤ꎮ 方差分解分析结果表明ꎬ土壤有效磷含量对烟株根际土壤细菌相对丰度影响最大ꎬ烟株根际土壤真菌相对丰

度主要与土壤脲酶活性、土壤硝态氮含量和土壤酸碱度有显著相关性ꎮ 本研究结果为根结线虫病的绿色防控和土

壤保育提供了理论依据ꎮ
关键词:　 根结线虫ꎻ 烟草ꎻ 根际土壤ꎻ 微生物群落ꎻ 微生物功能

中图分类号:　 Ｓ５７２.０４　 　 　 文献标识码:　 Ａ　 　 　 文章编号:　 １０００￣４４４０(２０２４)０６￣０９９３￣１１

Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｒｏｏｔ￣ｋｎｏｔ ｎｅｍａｔｏｄｅ ｄｉｓｅａｓｅ ｏｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｎｄ ｆｕｎｃ￣
ｔｉｏｎ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ ｔｏｂａｃｃｏ ｐｌａｎｔｓ

ＷＡＮＧ Ｘｉｎｇｓｏｎｇ１ꎬ　 ＬＩ Ｅｎｘｉｎｇ１ꎬ 　 ＹＡＮＧ Ｓｈｉｈａｎ２ꎬ 　 ＹＡＮＧ Ｙｕａｎ２ꎬ 　 ＣＨＥＮ Ｊｉａｎｇｚｈｅｎｇ２ꎬ 　 ＬＩ Ｈａｎｍｅｉ２ꎬ 　
ＷＡＮＧ Ｇｅ１ꎬ　 ＷＡＮＧ Ｎａ１ꎬ　 ＢＡＩ Ｙｕｘｉａｎｇ１ꎬ　 ＺＨＯＵ Ｐｅｎｇ１ꎬ　 ＤＵ Ｙｕ１ꎬ　 ＬＩ Ｊｉｅ２

(１.Ｃｏｌｌｅｇｅ ｏｆ Ｔｏｂａｃｃｏꎬ Ｙｕｎｎａｎ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ Ｋｕｎｍｉｎｇ ６５０２０１ꎬ Ｃｈｉｎａꎻ ２.Ｙｕｎｎａｎ Ｔｏｂａｃｃｏ Ｃｏｍｐａｎｙ Ｋｕｎｍｉｎｇ Ｂｒａｎｃｈꎬ Ｋｕｎｍｉｎｇ ６５００５１ꎬ Ｃｈｉｎａ)

　 　 Ａｂｓｔｒａｃｔ:　 Ｉｎ ｏｒｄｅｒ ｔｏ ｃｌａｒｉｆｙ ｔｈｅ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｏｆ ｔｏｂａｃｃｏ ｐｌａｎｔｓ ｔｏ ｉｔｓ
ｒｏｏｔ￣ｋｎｏｔ ｎｅｍａｔｏｄｅ ｄｉｓｅａｓｅꎬ Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ ｈｉｇｈ￣ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ ｗａｓ ｕｓｅｄ ｔｏ ｄｅｔｅｒｍｉｎｅ ｔｈｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ １６Ｓ
ｒＤＮＡ ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ ｉｎｔｅｒｎａｌ ｔｒａｎｓｃｒｉｂｅｄ ｓｐａｃｅｒ (ＩＴＳ) ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ ｈｅａｌｔｈｙ ｔｏｂａｃｃｏ ｐｌａｎｔｓ (ＦＨ￣Ｈ) ａｎｄ

ｄｉｓｅａｓｅｄ ｔｏｂａｃｃｏ ｐｌａｎｔｓ ( ＦＨ￣Ｄ). Ｔｈｅ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ
ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｎｄ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｗｅｒｅ
ｄｅｔｅｒｍｉｎｅｄꎬ ａｎｄ ＰＩＣＲＵＳｔ２ ｓｏｆｔｗａｒｅ ａｎｄ ＦＵＮＧｕｉｌｄ ｄａｔａ￣
ｂａｓｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｗｅｒｅ ｐｅｒｆｏｒｍｅｄ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｃｏｍ￣
ｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ ｈｅａｌｔｈｙ ｔｏｂａｃｃｏ ｐｌａｎｔｓꎬ ｔｈｅ ｐＨꎬ ｎｉｔｒａｔｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ
ｃｏｎｔｅｎｔꎬ ａｌｋａｌｉ￣ｈｙｄｒｏｌｙｚａｂｌｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｃｏｎｔｅｎｔꎬ ｃａｔａｌａｓｅ ａｃ￣
ｔｉｖｉｔｙ ａｎｄ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ α ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ

３９９



ｓｏｉｌ ｏｆ ｄｉｓｅａｓｅｄ ｔｏｂａｃｃｏ ｐｌａｎｔｓ ｄｅｃｒｅａｓｅｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ. Ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｎｄ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｃｈａｎｇｅｄ. Ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａ￣
ｂｕｎｄａｎｃｅｓ ｏｆ Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａꎬ Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓꎬ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ａｎｄ Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿Ｋｔｅｄｏｎｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ ｉｎ ｔｈｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ
ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ ｏｆ Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａꎬ Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａꎬ Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ ａｎｄ Ｔｒｅｃｈｉｓｐｏｒａ ｉｎ ｔｈｅ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉ￣
ｔｙ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ. Ｔｈｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ ｏｆ ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎬ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎬ ｃｏｆａｃｔｏｒｓ ａｎｄ ｖｉｔａｍｉｎ ｍｅｔａｂｏ￣
ｌｉｓｍ ｏｆ ｔｈｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ ｄｉｓｅａｓｅｄ ｔｏｂａｃｃｏ ｐｌａｎｔｓ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ｔｈｏｓｅ ｉｎ ｔｈｅ
ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ ｈｅａｌｔｈｙ ｔｏｂａｃｃｏ ｐｌａｎｔｓ. Ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｆｕｎｇａｌ ｔｙｐｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ ｄｉｓｅａｓｅｄ
ｔｏｂａｃｃｏ ｐｌａｎｔｓ ｗａｓ ｏｂｖｉｏｕｓｌｙ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｒｏｍ ｔｈａｔ ｏｆ ｈｅａｌｔｈｙ ｔｏｂａｃｃｏ ｐｌａｎｔｓ. Ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｓａｐｒｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ
ｆｕｎｇｉ ｉｎ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ ｄｉｓｅａｓｅｄ ｔｏｂａｃｃｏ ｐｌａｎｔｓ ｗａｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｏｆ ｈｅａｌｔｈｙ ｔｏｂａｃｃｏ ｐｌａｎｔｓ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ
ｏｆ ｖａｒｉａｎｃｅ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ｃｏｎｔｅｎｔ ｈａｄ ｔｈｅ ｇｒｅａｔｅｓｔ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ ｏｎ ｔｈｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ
ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｉｎ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ ｔｏｂａｃｃｏ ｐｌａｎｔｓ. Ｔｈｅ ｆｕｎｇａｌ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｉｎ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ ｔｏｂａｃｃｏ
ｐｌａｎｔｓ ｗａｓ ｍａｉｎｌｙ ｃｏｒｒｅｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｓｏｉｌ ｕｒｅａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙꎬ ｓｏｉｌ ｎｉｔｒａｔｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｃｏｎｔｅｎｔ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｐＨ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｐｒｏ￣
ｖｉｄｅ ａ ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ ｂａｓｉｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｇｒｅｅｎ ｐｒｅｖｅｎｔｉｏｎ ａｎｄ ｃｏｎｔｒｏｌ ｏｆ ｒｏｏｔ￣ｋｎｏｔ ｎｅｍａｔｏｄｅ ｄｉｓｅａｓｅ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ.

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ:　 ｒｏｏｔ￣ｋｎｏｔ ｎｅｍａｔｏｄｅｓꎻ ｔｏｂａｃｃｏꎻ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌꎻ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙꎻ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎ

　 　 烟草根结线虫病是一种以根结线虫(Ｍｅｌｏｉｄｏ￣
ｇｙｎｅ ｓｐｐ.)为病原物的典型土壤病害ꎬ它在烟草生长

的不同阶段感染烟株根系ꎬ严重影响了烟叶的质

量[１]ꎮ 根结线虫侵染烟草根系会导致其受到机械

损伤ꎬ利于其他病原微生物侵入烟草ꎬ从而形成复合

侵染类型的病害[２]ꎬ这会进一步影响烟叶的正常生

长过程ꎬ并降低其产量和质量[３]ꎮ
烟株根际是根结线虫的主要活动空间ꎬ也是根

系与土壤相互作用的重要场所[４]ꎮ 根际土壤微生

态的变化与根结线虫的生存及活动密切相关[５]ꎮ
土壤微生物对土壤微生态系统的平衡具有重要意

义ꎬ其群落组成结构和多样性与植物病害的发生息

息相关[６]ꎮ 前人研究结果表明ꎬ患病植株根际土壤

微生态环境会发生一定改变[７￣８]ꎬ根结线虫侵染后土

壤微生物的丰富度和多样性显著降低[９]ꎬ感染根结

线虫病后土壤脲酶活性和碱解氮含量降低ꎮ 常海

娜[１０]发现番茄根系感染根结线虫后ꎬ土壤 ｐＨ 值、
硝态氮含量会受到显著影响ꎬ植物根际土壤微生物

与环境因子共同作用ꎬ影响病害的发生与流行[１１]ꎮ
因此ꎬ本研究拟通过探究感病土壤与健康土壤微生

物生态特征及其土壤理化性质的差异ꎬ系统解析土

壤理化性质、土壤酶活性、微生物生态特征与烟草根

结线虫病发生的相关性ꎬ探究植烟土壤微生态环境

对根结线虫病的响应特征ꎬ为烟草根结线虫病的精

准防控与植烟土壤可持续利用提供一定理论依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验地概况

试验地位于昆明市寻甸县凤合镇(Ｎ２５°５１′２.８８ꎬ

Ｅ１０３°４′０.４８)ꎬ海拔２ ０７２ ｍꎬ烤烟种植年限为 １０ 年ꎮ
１.２　 土壤样品采集

土壤样品采集时间为 ２０２２ 年 ９ 月 １２ 日ꎬ在试验

地寻找 ３ 株感染烟草根结线虫病的感病烟株(发病等

级范围为５~９ 级)(标记为 ＦＨ￣Ｄ)和 ３ 株未感染烟草

根结线虫病的健康烟株(标记为 ＦＨ￣Ｈ)ꎬ采取抖根

法[１２]收集根际土ꎬ先去除烟株表土杂草ꎬ缓缓拔出烟

株ꎬ将附着于根系的大块颗粒土轻轻抖落ꎬ再将附着

于根系的根际土收集于自封袋中ꎬ充分混匀后ꎬ一部

分置于液氮中保存ꎬ带回实验室于超低温(－８０ ℃)保
存ꎬ用于提取土壤基因组 ＤＮＡ 和对土壤微生物群落

进行分析ꎻ一部分用于二龄幼虫的分离ꎻ其余土样置

于室温自然风干ꎬ去除杂质并研磨过 ４０ 目筛ꎬ用于土

壤化学性质和酶活性的测定ꎮ
１.３　 土壤二龄线虫的分离与计数

采用贝曼漏斗法[１３] 各称取发病和未发病土壤

１００ ｇ 进行土壤中线虫的分离和计数ꎮ
１.４　 土壤化学性质的测定

参照«土壤农化分析» [１４] 进行土壤 ｐＨ 值、有机

质含量、硝态氮含量、铵态氮含量、速效钾含量、碱解

氮含量、有效磷含量的测定ꎮ
１.５　 土壤酶活性的测定

参照«土壤酶学» [１５]中的方法进行土壤酶活性的

测定ꎬ采用高锰酸钾滴定法进行过氧化氢酶活性测

定ꎬ采用苯酚钠￣次氯酸钠比色法进行脲酶活性测定ꎬ
采用磷酸苯二钠比色法进行酸性磷酸酶活性测定ꎬ蔗
糖酶活性测定采用 ３ꎬ５￣二硝基水杨酸比色法ꎮ
１.６　 土壤微生物的测定与分析

采用 ＰｏｗｅｒＳｏｉｌ ＤＮＡ 提取试剂盒提取土壤
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ＤＮＡꎮ 经 ０􀆰 ８％琼脂糖凝胶电泳检测 ＤＮＡ 的纯度及

含量ꎮ 将 ＤＮＡ 冷冻于－２０ ℃用于后续 ＰＣＲ 扩增ꎮ
利用引物 ３４１Ｆ(５′￣ＣＣＴＡＣＧＧＧＮＧＧＣＷＧＣＡＧ￣３′)和

８０６Ｒ(５′￣ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＡＴＣＴＡＡＴ￣３′)扩增根际

土壤细菌 １６Ｓ 基因ꎬ利用引物 ＩＴＳ３＿ＫＹＯ２(５′￣ＧＡＴ￣
ＧＡＡＧＡＡＣＧＹＡＧＹＲＡＡ￣３′)和 ＩＴＳ４(５′￣ＴＣＣＴＣＣＧＣＴ￣
ＴＡＴＴＧＡＴＡＴＧＣ￣３′)扩增根际土壤真菌内转录间隔

区( ＩＴＳ)基因ꎮ 经过实时荧光定量 ＰＣＲ 仪验证文库

合格后ꎬ使用 ＮｏｖａＳｅｑ ６０００ 对 ＤＮＡ 文库进行测序ꎮ
测序数据通过 Ｑｉｉｍｅ Ｖ１.９.１ 去除平均质量分数低

(Ｑ<２０)和长度短(<１００ ｂｐ) 的低质量序列ꎬ得到最

终的有效数据ꎮ 使用 Ｕｓｅａｒｃｈ 软件进行聚类ꎬ去除

聚类过程中检测到的嵌合体ꎬ获得操作分类单元

(ＯＴＵ)的相对丰度和序列ꎮ
１.７　 数据处理与分析

采用 Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ Ｅｘｃｅｌ ２０１９ 和 ＧｒａｐｈＰａｄ Ｐｒｉｓｍ
８􀆰 ０􀆰 ２ 进行数据统计分析和作图ꎻ基于 ＱＩＩＭＥ ２ 平

台进行 α 多样性分析ꎬ基于 ＳＩＭＣＡ 软件进行 β 多样

性分析ꎻ用 ＯｍｉｃＳｈａｒｅ 平台 Ｒ 包进行线性判别分析

(ＬＥｆＳｅ)ꎬ即 ＬＥｆＳｅ 丰度差异分析ꎻ通过计算样本间

的 Ｂｒａｙ￣Ｃｕｒｔｉｓ 距离进行 ＰＣＡ(主成分分析)计算及

作图ꎻ基于 Ｒ 语言 Ｒａｎｄｏｍ Ｆｏｒｅｓｔ 包计算物种对分组

差异的贡献度ꎬ采用 ＰＩＣＲＵＳｔ２ 软件进行细菌功能

预测ꎬ基于 ＦＵＮＧｕｉｌｄ(真菌功能类群)数据库对真菌

进行功能预测ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 健康烟株与发病烟株根际土壤根结线虫数量

健康烟株与发病烟株土壤根结线虫二龄幼虫数

量见图 １ꎬ发病烟株根际土壤根结线虫数量显著高

于健康土壤ꎬ为健康土壤的 ５２６􀆰 ３６％ꎮ

ＦＨ￣Ｄ:发病烟株ꎻＦＨ￣Ｈ:健康烟株ꎮ 不同小写字母表示健康烟株

与发病烟株间差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ
图 １　 健康烟株与发病烟株根际土壤根结线虫二龄幼虫数量

Ｆｉｇ.１　 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｓｅｃｏｎｄ￣ｉｎｓｔａｒ ｒｏｏｔ￣ｋｎｏｔ ｎｅｍａｔｏｄｅ ｌａｒｖａｅ ｉｎ
ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ ｈｅａｌｔｈｙ ａｎｄ ｄｉｓｅａｓｅｄ ｔｏｂａｃｃｏ ｐｌａｎｔｓ

２.２　 健康烟株与发病烟株根际土壤理化性质测定

结果

　 　 由表 １ 可知ꎬ与健康烟株土壤相比ꎬ发病烟株土

壤 ｐＨ 值、硝态氮含量、碱解氮含量显著降低ꎬ降低

幅度分别为 １３􀆰 ９２％、４８􀆰 ０８％、２０􀆰 ４９％ꎮ 铵态氮含

量、有机质含量和有效磷含量无显著差异ꎮ

表 １　 健康烟株与发病烟株根际土壤理化性质

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌｓ ｏｆ ｈｅａｌｔｈｙ ａｎｄ ｄｉｓｅａｓｅｄ ｔｏｂａｃｃｏ ｐｌａｎｔｓ

处理 ｐＨ 值
铵态氮含量
(ｍｇ / ｋｇ)

硝态氮含量
(ｍｇ / ｋｇ)

碱解氮含量
(ｍｇ / ｋｇ)

有机质含量
(ｇ / ｋｇ)

有效磷含量
(ｍｇ / ｋｇ)

速效钾含量
(ｍｇ / ｋｇ)

ＦＨ￣Ｈ ５.８２±０.３２ａ １３.１２±１.４２ａ １１７.７０±９.６６ａ ２３６.２０±１９.３４ａ ３３.９７±５.３６ａ ４１.３８±６.７８ａ ６４１.７６±１４９.９２ａ

ＦＨ￣Ｄ ５.０１±０.２６ｂ １５.２７±０.８２ａ ６１.１１±８.２０ｂ １８７.８０±１１.９５ｂ ３９.５６±３.７４ａ ５０.０５±１１.７４ａ ６２３.０１±６７.４３ａ
ＦＨ￣Ｄ:发病烟株ꎻＦＨ￣Ｈ:健康烟株ꎮ 同列数据后不同小写字母表示差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ

２.３ 　 健康烟株与发病烟株根际土壤酶活性测定

结果

　 　 烟株感染根结线虫病后土壤过氧化氢酶活性、

酸性磷酸酶活性、蔗糖酶活性、脲酶活性均降低(表
２)ꎬ其中ꎬ过氧化氢酶活性显著降低ꎬ而土壤酸性磷

酸酶活性、蔗糖酶活性、脲酶活性无显著变化ꎮ

表 ２　 健康烟株与发病烟株根系土壤酶活性

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌｓ ｏｆ ｈｅａｌｔｈｙ ａｎｄ ｄｉｓｅａｓｅｄ ｔｏｂａｃｃｏ ｐｌａｎｔｓ

处理　 　 过氧化氢酶活性
[μｍｏｌ / (ｈ􀅰ｇ)]

酸性磷酸酶活性
[μｍｏｌ / (ｈ􀅰ｇ)]

蔗糖酶活性
[ｍｇ / (ｄ􀅰ｇ)]

脲酶活性
[μｇ / (ｄ􀅰ｇ)]

ＦＨ￣Ｈ ４９３.５７±６９.０３ａ ８５８.７４±５６.８４ａ １７.７１±３.３２ａ ６４２.０９±７９.３１ａ

ＦＨ￣Ｄ ２８８.９５±１４.９７ｂ ６４４.２８±７７.３７ａ １６.１９±３.０４ａ ５６４.８５±４２.８２ａ
ＦＨ￣Ｄ:发病烟株ꎻＦＨ￣Ｈ:健康烟株ꎮ 同列数据后不同小写字母表示差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ
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２.４　 健康烟株与发病烟株根际土壤 ＯＴＵ 聚类结果

高通量测序结果(图 ２)表明ꎬ在各分类水平上ꎬ
与健康烟株土壤相比ꎬ感病烟株土壤细菌特有菌群数

量均有所减少ꎮ 其中ꎬ门分类水平上减少 ３ 个ꎬ纲分

类水平上减少 １３ 个ꎬ目分类水平上减少 ３１ 个ꎬ科分

类水平上减少 ３２ 个ꎬ属分类水平上减少 ６７ 个ꎬ种分

类水平上减少 ６９ 个ꎬＯＴＵ 减少１ ９９６个ꎮ 与健康烟株

土壤相比ꎬ在发病烟株土壤中ꎬ真菌特有菌群数量除

在门水平增加外ꎬ其余分类水平均表现为减少ꎬ具体

表现为:纲分类水平上减少 １ 个ꎬ目分类水平上减少

１０ 个ꎬ科分类水平上减少 ２９ 个ꎬ属分类水平上减少

５５ 个ꎬ种分类水平上减少 ３７ 个ꎬＯＴＵ 减少 ２８３ 个ꎮ

ａ:细菌维恩图ꎻｂ:真菌维恩图ꎮ ＦＨ￣Ｄ:发病烟株ꎻＦＨ￣Ｈ:健康烟株ꎮ ＯＴＵ:操作分类单元ꎮ 图中数据为各分类水平的数量(个)ꎮ
图 ２　 健康烟株与发病烟株根际土壤细菌和真菌维恩图

Ｆｉｇ.２　 Ｖｅｎｎ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ｆｕｎｇｉ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌｓ ｏｆ ｈｅａｌｔｈｙ ａｎｄ ｄｉｓｅａｓｅｄ ｔｏｂａｃｃｏ ｐｌａｎｔｓ

２.５　 健康烟株与发病烟株根际土壤微生物多样性

指数

　 　 与健康烟株根际土壤相比ꎬ发病烟株根际土壤细

菌多样性指数及真菌多样性指数均降低(图 ３)ꎮ 其

中ꎬ发病烟株土壤细菌和真菌 Ｃｈａｏ １ 指数 (Ｐ＝
０.００９ １ꎬＰ＝０.００２ ２)、ＡＣＥ 指数(基于丰度的覆盖估

计值)(Ｐ＝ ０.０１０ １ꎬＰ＝ ０.００３ ４)显著降低ꎬ其余指数

同样表现为降低趋势ꎬ但与健康烟株土壤微生物多样

性指数相比未达到显著水平(Ｐ>０􀆰 ０５)ꎮ

２.６　 健康烟株与发病烟株根际土壤微生物 ＰＣＡ 分

析

　 　 健康烟株与发病烟株根际土壤细菌和真菌群落

组成显著分散ꎮ 在土壤细菌群落中ꎬ第一坐标轴和

第二坐标轴分别解释了 ３９􀆰 ８６％和 ３８􀆰 ９８％的原有

变量ꎬ累积解释度为 ７８􀆰 ８４％(图 ４)ꎻ在土壤真菌群

落中ꎬ 第 一 坐 标 轴 和 第 二 坐 标 轴 分 别 解 释 了

３７􀆰 ０１％和 ２４􀆰 ２６％ 的原有变量ꎬ 累积解释度为

６１􀆰 ２７％(图 ４)ꎮ
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ａ１~ ａ４:细菌 α 多样性图ꎻｂ１~ ｂ４:真菌 α 多样性图ꎮ ＦＨ￣Ｄ:发病烟株ꎻＦＨ￣Ｈ:健康烟株ꎮ
图 ３　 健康烟株与发病烟株根际土壤微生物 α多样性指数

Ｆｉｇ.３　 Ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌｓ ｏｆ ｈｅａｌｔｈｙ ａｎｄ ｄｉｓｅａｓｅｄ ｔｏｂａｃｃｏ ｐｌａｎｔｓ

ａ:细菌主成分分析图ꎬｂ:真菌主成分分析图ꎮ ＦＨ￣Ｄ:发病烟株ꎻＦＨ￣Ｈ:健康烟株ꎮ
图 ４　 健康烟株与发病烟株根际土壤微生物主成分分析

Ｆｉｇ.４　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌｓ ｏｆ ｈｅａｌｔｈｙ ｔｏｂａｃｃｏ ｐｌａｎｔｓ ａｎｄ ｄｉｓｅａｓｅｄ ｔｏｂａｃｃｏ ｐｌａｎｔｓ

２.７　 烟草根结线虫病发病烟株根际土壤微生物群

落组成分析

２.７.１　 细菌群落组成分析　 由图 ５ 可知ꎬ门分类水平

下ꎬ发病烟株根际土壤放线菌门、酸杆菌门、绿弯菌

门、浮霉菌门、厚壁菌门细菌群落的相对丰度分别比

健康烟株根际土壤高 ５􀆰 ４９ 个百分点、０􀆰 ４８ 个百分点、
１􀆰 ６２ 个百分点、１􀆰 ９０ 个百分点和 ６􀆰 ９０ 个百分点ꎮ 属

分类水平下ꎬ发病烟株根际土壤细菌群落的相对丰度

前 ５ 的细菌属为链霉菌属(２５􀆰 ７３％)、芽孢杆菌属

(５􀆰 ５０％)、鞘氨醇单胞菌属(４􀆰 １０％)、布氏杆菌属

(２􀆰 ４８％)和 Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿Ｋｔｅｄｏｎｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ(１􀆰 ３３％)ꎬ
发病烟株根际土壤的芽孢杆菌属、Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿Ｋｔｅ￣
ｄｏｎｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ 相对丰度分别为健康烟株根际土壤的

６􀆰 １０ 倍、１０􀆰 ６６ 倍ꎮ
２.７.２　 真菌群落组成分析　 由图 ６ 可知ꎬ门分类水

平下ꎬ发病烟株根际土壤真菌群落的子囊菌门、担子

菌门、毛囊菌门相对丰度分别比健康烟株根际土壤

高 ５􀆰 １７％、４􀆰 ８０％、４􀆰 ６１％ꎮ
属分类水平下ꎬ发病烟株根际土壤真菌群落相

对丰度排名前 ５ 的真菌属为镰刀菌属(１０􀆰 ０５％)、青
霉属 ( ６􀆰 ２２％)、 粗糙孔菌属 ( ６􀆰 １８％)、 Ｓｅｔｏｐｈｏｍａ
(４􀆰 ９３％)和 Ｓａｉｔｏｚｙｍａ(４􀆰 ０３％)ꎬ发病烟株根际土壤

的青霉属、粗糙孔菌属相对丰度分别为健康烟株根

际土壤的 １４􀆰 ２２ 倍、１６􀆰 ３４ 倍ꎮ
２.８　 烟草根结线虫病发病烟株根际土壤微生物属

水平 ＬＥｆＳｅ 物种差异分析

　 　 土壤细菌群落的线性判别分析(ＬＤＡ>４􀆰 ００ꎬＰ<
０􀆰 ０５)结果(表 ３)表明ꎬ纲水平的纤线杆菌纲、目水

平的纤线杆菌目、科水平的纤线杆菌科与 ＪＧ３０＿ＫＦ＿
ＡＳ９ 在发病烟株根际土壤富集ꎮ
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Ａ:门水平ꎻＢ:属水平ꎮ ＦＨ￣Ｄ:发病烟株ꎻＦＨ￣Ｈ:健康烟株ꎮ
图 ５　 健康烟株与发病烟株根际土壤细菌群落门水平和属水平相对丰度

Ｆｉｇ.５　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ａｎｄ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌｓ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌｓ ｏｆ ｈｅａｌｔｈｙ ａｎｄ ｄｉｓｅａｓｅｄ ｔｏｂａｃｃｏ ｐｌａｎｔｓ

Ａ:门水平ꎻＢ:属水平ꎮ ＦＨ￣Ｄ:发病烟株ꎻＦＨ￣Ｈ:健康烟株ꎮ
图 ６　 健康烟株与发病烟株根际土壤真菌群落门水平和属水平相对丰度

Ｆｉｇ.６　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ａｎｄ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌｓ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌｓ ｏｆ ｈｅａｌｔｈｙ ａｎｄ ｄｉｓｅａｓｅｄ ｔｏｂａｃｃｏ ｐｌａｎｔｓ

　 　 土壤真菌群落的线性判别分析(ＬＤＡ>４􀆰 ００ꎬＰ<
０􀆰 ０５)结果(表 ４)显示ꎬ门水平的毛霉门ꎬ纲水平的

蓝藻纲ꎬ目水平的爪甲团囊菌目、糙孢孔目、毛霉目ꎬ
科水平的 Ｏｎｙｇｅｎａｌｅｓ＿ｆａｍ＿Ｉｎｃｅｒｔａｅ＿ｓｅｄｉｓ、线虫草科、
刺孢菌科ꎬ属水平的 Ｓｐｉｒｏｍａｓｔｉｘ、粗糙孔菌属在发病

烟株根际土壤富集ꎮ

２.９　 烟草根结线虫病发病烟株根际土壤微生物功

能预测分析

２.９.１　 细菌功能预测分析 　 为了进一步确定感染

烟草根结线虫对根际土壤细菌群落功能的影响ꎬ采
用 Ｗｅｌｃｈ’ｓ Ｔ 检验功能丰度差异ꎮ 通过 ＰＩＣＲＵＳｔ２
软件注释出 １６ 个二级功能(图 ７)ꎬ其中ꎬ与健康烟
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株根际土壤相比ꎬ发病烟株根际土壤共有 １１ 个功能

丰度显著提高ꎬ包括碳水化合物代谢ꎬ氨基酸代谢ꎬ
辅助因子和维生素的代谢ꎬ能量代谢ꎬ其他氨基酸的

代谢ꎬ核苷酸代谢ꎬ复制与修复ꎬ折叠、分类和降解ꎬ
细胞运动ꎬ跨膜运输ꎬ信号转导ꎮ

表 ３　 健康烟株与发病烟株根际土壤细菌线性判别分析

Ｔａｂｌｅ ３ 　 Ｌｉｎｅａｒ ｄｉｓｃｒｉｍｉｎａｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ
ｓｏｉｌｓ ｏｆ ｈｅａｌｔｈｙ ｔｏｂａｃｃｏ ｐｌａｎｔｓ ａｎｄ ｄｉｓｅａｓｅｄ ｔｏｂａｃｃｏ ｐｌａｎｔｓ

处理 分类水平 物种　 　 线性判别分值

ＦＨ￣Ｄ 目 纤线杆菌目 ４.４５

科 纤线杆菌科 ４.１１

科 ＪＧ３０＿ＫＦ＿ＡＳ９ ４.１５

纲 纤线杆菌纲 ４.４５

ＦＨ￣Ｈ 科 Ｂｌａｓｔｏｃａｔｅｌｌａｃｅａｅ ４.０４

纲 拟杆菌纲 ４.０９

目 微球菌目 ４.２９

科 微球菌科 ４.１８

纲 Ｂｌａｓｔｏｃａｔｅｌｌｉａ ４.２４

目 Ｂｌａｓｔｏｃａｔｅｌｌａｌｅｓ ４.０２

门 拟杆菌门 ４.１１
ＦＨ￣Ｄ:发病烟株ꎻＦＨ￣Ｈ:健康烟株ꎮ

表 ４　 健康烟株与发病烟株根际土壤真菌线性判别分析

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｌｉｎｅａｒ ｄｉｓｃｒｉｍｉｎａｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｆｕｎｇｉ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌｓ
ｏｆ ｈｅａｌｔｈｙ ａｎｄ ｄｉｓｅａｓｅｄ ｔｏｂａｃｃｏ ｒｏｏｔｓ

处理 分类水平 物种　 　 　 　 线性判
别分值

ＦＨ￣Ｄ 纲 蓝藻纲 ４.０４

科 Ｏｎｙｇｅｎａｌｅｓ＿ｆａｍ＿Ｉｎｃｅｒｔａｅ＿ｓｅｄｉｓ ４.２０

科 线虫草科 ４.０２

科 刺孢菌科 ４.４５

目 爪甲团囊菌目 ４.２０

门 毛霉门 ４.４１

目 糙孢孔目 ４.５１

属 Ｓｐｉｒｏｍａｓｔｉｘ ４.１９

属 粗糙孔菌属 ４.４７

目 毛霉目 ４.０６

ＦＨ￣Ｈ 纲 小壶菌纲 ４.２１

门 壶菌门 ４.３０

目 小壶菌目 ４.２８

科 小壶菌科 ４.２５
ＦＨ￣Ｄ:发病烟株ꎻＦＨ￣Ｈ:健康烟株ꎮ

同一功能柱上标有不同小写字母表示差异显著(Ｐ<０.０５)ꎮ
图 ７　 烟株根际土壤细菌群落的功能预测

Ｆｉｇ.７　 Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｔｏｂａｃｃｏ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ
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２.９.２　 真菌功能预测分析　 采用 ＦＵＮＧｕｉｌｄ 数据库

预测健康烟株与感病烟株根际土壤真菌功能ꎮ 结果

(图 ８)表明ꎬ真菌营养型可分为病原营养型、病原￣
腐生营养型、病原￣腐生￣共生营养型、病原￣共生营养

型、腐生营养型、腐生￣共生营养型和共生营养型 ７
种ꎬ从营养类型来看ꎬ病原￣腐生￣共生营养型为主要

营养型ꎮ 发病烟株根际土壤的腐生营养型相对丰度

高于健康烟株根际土壤ꎮ
２.１０　 微生物群落与土壤理化因子相关性分析

在方差分解分析(ＶＰＡ)中ꎬ贡献度数值越大表

示环境因子对物种分布的影响越大ꎬ数值为负表示

该环境因子对物种分布无影响ꎮ 土壤理化因子对根

际土壤细菌门水平丰度的贡献度分析结果(图 ９)表
明ꎬ土壤有效磷含量对土壤细菌丰度贡献度最高ꎻ土
壤环境因子对土壤真菌门水平丰度贡献度由高到低

排序为土壤脲酶活性、硝态氮含量、ｐＨ 值、有效磷含

量等ꎮ

ＦＨ￣Ｄ:发病烟株ꎻＦＨ￣Ｈ:健康烟株ꎮ
图 ８　 健康烟株与发病烟株根际土壤真菌群落的功能预测

Ｆｉｇ.８　 Ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ
ｓｏｉｌｓ ｏｆ ｈｅａｌｔｈｙ ａｎｄ ｄｉｓｅａｓｅｄ ｔｏｂａｃｃｏ ｐｌａｎｔｓ

ＵＥ 为土壤脲酶活性ꎻＣＡＴ 为土壤过氧化氢酶活性ꎻ ＳＣ 为土壤蔗糖酶活性ꎻＡＣＰ 为土壤酸性磷酸酶活性ꎻＮＯ－
３ ￣Ｎ 为土壤硝态氮含量ꎻＮＨ＋

４ ￣Ｎ 为

铵态氮含量ꎻＡＰ 为土壤有效磷含量ꎻ ＡＮ 为碱解氮含量ꎻＳＯＭ 为土壤有机质含量ꎻＡＫ 为土壤速效钾含量ꎻＪ２ 为土壤根结线虫二龄幼虫数量ꎮ
图 ９　 土壤理化因子对土壤细菌和真菌群落丰度的贡献度分析

Ｆｉｇ.９　 Ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｔｏ ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

３　 讨 论

根际是根系与土壤相互作用的空间ꎬ是物质循

环与养分转化的窗口[１６]ꎬ也是根结线虫的主要活动

空间[１７]ꎮ 当土壤病原体入侵植株根系时ꎬ由烟株、
土壤微环境组成的微生态环境将发生改变[１８]ꎬ而根

结线虫的侵染势必会打破土壤环境的平衡[１９]ꎮ 本

研究发现ꎬ发病烟株根际土壤 ｐＨ 显著低于健康烟
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株根际土壤ꎮ 究其原因ꎬ一方面ꎬ烟株根系分泌物中

存在多种有机酸ꎬ土壤酸碱度能直接影响土壤中的

线虫群落组成[２０]ꎬ另一方面ꎬ土壤中的有机酸与土

壤 ｐＨ 呈显著负相关ꎬ而水杨酸作为土壤中普遍存

在的化感物质ꎬ由其合成的水杨酸甲酯有助于二龄

幼虫对宿主的识别行为ꎬ促进了根结线虫感染[２１]ꎮ
前人研究结果表明ꎬ长期连作导致土壤理化性质变

差ꎬ进而加剧烟草根结线虫病的发生[２２]ꎮ 本研究也

发现ꎬ感病烟株根际土壤硝态氮含量、碱解氮含量均

显著低于健康烟株根际土壤ꎬＬｕ 等[８]的研究结果也

表明ꎬ硝态氮能有效抑制线虫的发育ꎬ且抑制作用随

着浓度的增加而增大ꎮ
土壤酶在土壤物质循环和能量转化中起到十分

重要的作用[２３￣２４]ꎮ 本试验发现ꎬ发病烟株根际土壤

过氧化氢酶活性显著低于健康烟株根际土壤ꎬ可能

是烟株根系遭受侵染后ꎬ影响其抗氧化系统ꎬ使植株

体内过氧化氢酶释放水平下降所致ꎮ 研究结果表

明ꎬ根结线虫数量的增多会导致微生物活性降低ꎬ从
而使发病土壤酶活性降低[２５]ꎻ另一方面根结线虫的

感染会导致烟株根系受损ꎬ使烟株难以通过分泌根

系分泌物来提高土壤酶活性ꎬ此消彼长之下ꎬ便使得

感病土壤中土壤酶活性下降ꎬ对其他作物的研究结

果也表明ꎬ感染土传病害会降低土壤酶活性[２６￣２７]ꎮ
根际微生物是连接植株与土壤的重要介质[２８]ꎬ

根系是植株塑造根际微生物群落的重要器官ꎬ当植

株根系被根结线虫感染后ꎬ其微生物群落也将受到

影响[２９￣３０]ꎮ 在本研究中ꎬ发病烟株根际土壤细菌和

真菌群落丰富度和多样性都显著低于健康烟株根际

土壤ꎮ 通过主成分分析发现ꎬ患病烟株根际土壤和

健康烟株根际土壤细菌和真菌分布存在显著差异ꎬ
表明为响应根结线虫感染ꎬ烟株根系土壤的微生物

群落发生了显著改变ꎮ 与健康烟株根系土壤相比ꎬ
发病烟株根系土壤细菌群落的放线菌门、酸杆菌门、
芽孢杆菌属具有明显优势ꎮ 放线菌次生代谢产物能

抑制病原微生物生长[３１]ꎬ酸杆菌门的次生代谢产物

也起到抗菌效果[３２]ꎮ
在本研究中ꎬ发病烟株根际土壤真菌群落中子

囊菌门、担子菌门的相对丰度较高ꎬ而子囊菌多为寄

生菌或腐生菌ꎬ能增强土壤抵抗侵蚀的能力[３３]ꎬ随
着根结线虫种群密度的增大ꎬ土壤真菌种类更加丰

富ꎬ子囊菌门的相对丰度有所增加[３４]ꎬ担子菌作为

土壤中的重要分解者ꎬ对于土壤碳循环具有重要作

用ꎮ 镰刀菌属、青霉属、粗糙孔菌属在发病烟株根际

土壤中占优势地位ꎻ镰刀菌属是一类植物病原

菌[３５]ꎬ前人研究结果也表明ꎬ镰刀菌属病原菌可能

与烟草根结线虫的发生有关ꎮ 青霉属、粗糙孔菌属

病原菌均具有腐生菌功能ꎬ对纤维素具有明显降解

作用[３６]ꎮ
利用 ＰＩＣＲＵＳｔ２ 对感病烟株与健康烟株根际土

壤细菌功能进行预测ꎬ细菌群落中新陈代谢(碳水

化合物代谢、氨基酸代谢、辅助因子和维生素的代

谢、能量代谢、其他氨基酸的代谢、核苷酸代谢)丰

度显著升高ꎬ新陈代谢作为细菌群落的核心功能ꎬ在
促进植物土壤物质循环、促进植物生长中发挥重要

作用[３７]ꎮ 发病烟株根际土壤新陈代谢功能的丰度

显著高于健康烟株根际土壤ꎬ这可能是土壤细菌群

落中有益菌拮抗线虫侵染和某些细菌通过降解植物

组织帮助线虫在根系形成根结的共同结果[３８]ꎮ 采

用 ＦＵＮＧｕｉｌｄ 预测不同地块发病烟株与健康烟株根

际土壤不同功能真菌的相对丰度变化ꎬ发病烟株根

际土壤腐生营养型真菌相对丰度显著高于健康烟株

根际土壤ꎬ研究结果表明ꎬ一些真菌可以通过改变营

养类型来适应环境变化ꎬ同时ꎬ具有竞争性腐生能力

的真菌能通过与植物病原体竞争营养物质和寄生空

间(如植物根部)来抑制病原菌的生长[７]ꎮ
病原体作为生物多样性￣生态系统功能关系的

重要驱动因素ꎬ积极影响了包括有益微生物和病原

体在内的关键微生物群落相对丰度ꎻ另外ꎬ微生物和

环境因素也会积极响应根结线虫的侵染ꎬ减少或促

进病害的发生[３９]ꎮ 在本研究中ꎬ烟株根际土壤细菌

和真菌微生物群落对土壤指标的响应不一致ꎬ土壤

细菌群落主要与土壤有效磷含量相关ꎬ而真菌群落

主要与土壤脲酶活性、硝态氮含量、ｐＨ 值相关ꎮ 表

明土壤理化性质的改变影响着土壤微生物群落的构

建ꎬ可能导致土壤微生物功能的改变ꎬ进而响应根结

线虫的侵染ꎮ

４　 结 论

土壤有效磷含量对细菌群落分布的影响最明

显ꎬ而土壤脲酶活性、土壤硝态氮含量以及土壤酸碱

度对真菌群落的影响最为明显ꎮ 与健康烟株根际土

壤相比ꎬ在发病烟株根际土壤细菌群落中ꎬ放线菌

门、厚壁菌门、芽孢杆菌属以及 Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿Ｋｔｅ￣
ｄｏｎｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ 属的相对丰度显著提高ꎻ而在真菌群

１００１王兴松等:根结线虫病对烟草植株根际土壤微生物群落及其功能的影响



落中ꎬ与健康烟株根际土壤相比ꎬ子囊菌门、担子菌

门、毛囊菌门、青霉属以及粗糙孔菌属的相对丰度也

显著提高ꎻ与健康土壤相比ꎬ发病烟株根际土壤细菌

群落代谢功能有明显增强ꎬ而真菌群落的腐生营养

型功能相对丰度则显著高于健康土壤ꎮ
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