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　 　 摘要:　 为明确不同轮作模式对马铃薯根际土壤细菌群落的影响ꎬ本研究以马铃薯￣小麦￣甜菜￣马铃薯(Ａ 处

理)、马铃薯￣水飞蓟￣小麦￣马铃薯(Ｂ 处理)、小麦￣甜菜￣小麦￣马铃薯(Ｃ 处理)ꎬ油菜￣小麦￣甜菜￣马铃薯(Ｄ 处理)ꎬ小
麦￣油菜￣大麦￣马铃薯(Ｅ 处理)和油菜￣小麦￣马铃薯￣马铃薯(ＣＫꎬ对照)６ 种种植模式为研究对象ꎬ采用细菌 １６Ｓ 区

的高通量测序技术ꎬ对比分析当地 ６ 种种植模式对马铃薯根际土壤细菌群落结构和功能的影响ꎮ 结果表明ꎬ６ 种轮

作模式的土壤样本共获得 ３６ ４２０ 个扩增子序列变异(ＡＳＶ)ꎬ划分为 ４５ 门、１１９ 纲、２９８ 目、４５１ 科、７９０ 属和 ３５７ 种ꎮ
不同轮作模式马铃薯根际土壤主要优势菌群同为变形菌门、酸杆菌门、拟杆菌门、芽单胞菌门、放线菌门、浮霉菌

门、疣微菌门、绿弯菌门、黏球菌门、髌骨菌门ꎬ但主要优势菌群的相对丰度在不同轮作模式中存在差异ꎮ 与 ＣＫ 相

比ꎬ轮作明显提高了细菌中酸杆菌门和芽单胞菌门细菌的相对丰度ꎬ而放线菌门细菌相对丰度明显降低ꎬ溶杆菌属

细菌以及与碳、氮相关的功能菌相对丰度升高ꎮ 组间群落差异分析(ＬＥｆＳｅ)结果表明ꎬ在细菌群落中共鉴定出 ３８
个差异物种ꎮ 通过基因功能预测发现ꎬ一级功能中新陈代谢的相对丰度最大(６２.０４％~ ６２􀆰 ４６％)ꎬ相对丰度大于

１􀆰 ０％的二级功能代谢通路有 １９ 类ꎬ其中碳水化合物代谢的相对丰度最高(１２.９３％~ １３􀆰 ２９％)ꎮ 综上所述ꎬ轮作改

变了土壤细菌群落结构ꎬ提高了土壤细菌中的优势功能菌ꎬ其中以小麦￣甜菜￣小麦￣马铃薯轮作模式效果最好ꎬ更适

宜高寒黑土区马铃薯产业的可持续发展ꎮ
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ｔｕｒｅꎻ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｆｕｎｃｔｉｏｎ

　 　 土壤微生物被誉为农田生态系统的“传感器”ꎬ
参与土壤中复杂的生物地球化学过程ꎬ推动有机质

分解和养分循环ꎬ维持农田生态系统的功能和健

康[１]ꎮ 细菌占土壤微生物总数的 ７０％ ~ ９０％[２]ꎬ数
量极其庞大ꎬ研究其群落结构和功能变化能够揭示

土壤生态系统功能的演变[３]ꎮ
轮作换茬对土壤微生物有较大影响ꎬ科学合

理的轮作可以提高作物产量、抑制土传病害发

生[４￣５] ꎬ使微生物群落由真菌型向细菌型转变ꎬ更
有利于提高土壤肥力[６] ꎮ 不适宜的种植方式则会

造成土壤中有益菌群数量减少、群落结构失衡[７] ꎮ
不同前茬作物会产生不同类型的根系分泌物ꎬ从
而形成群落组成、丰度和多样性存在显著差异的

细菌群落[８] ꎻ同时田间管理、土壤类型和地域对微

生物群落的组成与多样性也有重要影响[９￣１０] ꎮ 近

年来ꎬ对农田土壤细菌的研究以土地利用[１１￣１２] 、轮
作系统[１３￣１５] 、耕作方式[７] 、秸秆还田[１６] 、肥料组

合[１７]为主ꎬ调查不同作物茬口对马铃薯根际土壤

细菌群落结构和功能的影响比较少见ꎬ尤其是在

海拔较高的高寒黑土区ꎮ
本研究以高寒黑土区大兴安岭西麓为研究区ꎬ

该区域具备独特的气象条件ꎬ大田种植主要作物有

小麦、甜菜、油菜、水飞蓟、大麦和马铃薯ꎬ土壤以黑

钙土和草甸土为主ꎬ马铃薯作为当地优势作物ꎬ通常

与另外几种作物轮作ꎮ 研究高寒黑土区不同轮作模

式对土壤细菌群落结构的影响ꎬ对于加强黑土地保

护、维持土壤结构的稳定性ꎬ推进“粮食安全”战略

实施以及“质量兴农”战略落实具有重要意义ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验地概况

试验地位于内蒙古自治区呼伦贝尔市海拉尔区

哈克镇下辖社区谢尔塔拉农牧场ꎬ地理坐标 ４９°２５′
Ｎꎬ １１９°５７′Ｅꎬ属寒温带大陆性季风气候ꎬ无霜期

９０~１００ ｄꎬ年平均气温 －２.１ ℃ 左右ꎬ年有效积温

２ １００ ℃ꎬ昼夜温差大ꎬ年均降雨量 ３００ ｍｍ 左右ꎬ降
水集中在７－９ 月ꎮ
１.２　 试验设计

受无霜期限制ꎬ当地大面积种植的作物主要

有小麦、甜菜、油菜、水飞蓟、大麦和马铃薯ꎮ 大

田试验于２０２０－ ２０２３ 年进行ꎬ共设 ６ 个处理ꎬ试
验设计见表 １ꎮ ２０２３ 年 ６ 个处理的马铃薯播种

日期均为 ５ 月ꎬ收获日期为 ９ 月ꎬ株距 ２５ ｃｍꎬ行
距 ９０ ｃｍꎬ播种量 １ ｈｍ２ ５９ ２５０株ꎬ施肥量、耕作

措施、田间管理遵从当地种植习惯ꎮ 每个处理重

复 ３ 次ꎬ随机区组排列ꎬ小区面积为２ ｍ×１ ｍꎮ

７８２王籽懿等:高寒黑土区不同轮作模式对马铃薯根际土壤细菌群落结构与功能的影响



表 １　 本研究的试验设计

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｄｅｓｉｇｎ ｏｆ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ

处理　 　 　 　 ２０２０年 ２０２１年 ２０２２年 ２０２３年

马铃薯￣小麦￣甜菜￣马铃薯(Ａ) 马铃薯 小麦 甜菜 马铃薯

马铃薯￣水飞蓟￣小麦￣马铃薯(Ｂ) 马铃薯 水飞蓟 小麦 马铃薯

小麦￣甜菜￣小麦￣马铃薯(Ｃ) 小麦 甜菜 小麦 马铃薯

油菜￣小麦￣甜菜￣马铃薯(Ｄ) 油菜 小麦 甜菜 马铃薯

小麦￣油菜￣大麦￣马铃薯(Ｅ) 小麦 油菜 大麦 马铃薯

油菜￣小麦￣马铃薯￣马铃薯(ＣＫ) 油菜 小麦 马铃薯 马铃薯

１.３　 土壤样品采集

在 ２０２３ 年 ９ 月马铃薯收获时ꎬ采集 ０~２０ ｃｍ 土

层的根际土壤ꎬ采用五点法将每个小区对角线的交

点作为中心ꎬ在对角线上选取等距的 ４ 个点进行取

样ꎬ垂直挖出马铃薯后ꎬ将马铃薯根部携带出的土壤

抖落、混匀、装袋后带回实验室ꎬ保存在－８０ ℃冰箱

中用于细菌群落的测定ꎮ
１.４　 土壤 ＤＮＡ 提取和高通量测序

将保存在－８０ ℃ 冰箱中的土壤样品取出ꎬ使
用 Ｃｏｖａｒｉｓ Ｍ２２０ 仪器进行土壤样品 ＤＮＡ 的提取ꎬ
利用 １％琼脂糖凝胶电泳检测提取基因组 ＤＮＡꎮ
采用 １６Ｓ ｒＤＮＡ 基因中的 Ｖ３~ Ｖ４ 区段进行测序分

析ꎬ以 ３４１ Ｆ ( ５′￣ＣＣＴＡＹＧＧＧＲＢＧＣＡＳＣＡＧ￣３′) 和

８０６ Ｒ ( ５′￣ＧＧＡＣＴＡＣＮＮＧＧＧＴＡＴＣＴＡＡＴ￣３′) 进 行

ＰＣＲ 扩增ꎬ扩增产物采用 ２％琼脂糖凝胶电泳检

测ꎮ 采用 ＮｏｖａＳｅｑ ６０００ 平台测序得到２×２５０ ｂｐ 的

ｐａｉｒｅｄ￣ｅｎｄ 数据ꎬ通过拼接得到较长序列ꎬ从而进

行 １６Ｓ 分析ꎮ
１.５　 数据处理

使用 ＱＩＩＭＥ２ ２０２１ 等软件对原始数据进行拼接

和去嵌合体等步骤ꎬ以 １００％ 相似度聚类ꎬ使用

ＤＡＤＡ２ 质量控制后产生的每个去重的序列称为

ＡＳＶꎮ 基于 ＡＳＶ 的丰度及注释信息ꎬ对每个样本在

不同分类水平上序列的比例进行统计ꎬ使用 Ｐｅｒｌ 语

言 Ｃｉｒｃｏｓ 软件绘制不同分类水平物种圈图ꎮ 土壤微

生物群落丰度图使用 Ｒ 语言对组间进行 Ｔ￣ｔｅｓｔ 分
析ꎬ再使用 ｇｇｐｌｏｔ２ 程序包绘制差异物种箱线图ꎮ 采

用 ＬＥｆＳｅ 统计分析方法进行物种组成和群落结构差

异显著性检验ꎮ 使用 Ｒ 语言 Ｔａｘ４Ｆｕｎ 程序包基于

最小 １６Ｓ ｒＤＮＡ 序列相似度的最近邻居法对样本进

行功能预测ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 不同轮作模式对土壤细菌群落多样性的影响

２.１.１　 土壤细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 测序　 １８ 个土壤样本的

有效序列共计３４４ ７４９条ꎮ 经过优化筛选和相似性

分析ꎬ基于 １００％的相似性水平ꎬ最终获得了３６ ４２０
个扩增子序列变异(ＡＳＶ)ꎬ划分为 ４５ 门(Ｐｈｙｌｕｍ)、
１１９ 纲(Ｃｌａｓｓ)、２９８ 目(Ｏｒｄｅｒ)、４５１ 科(Ｆａｍｉｌｙ)、７９０
属(Ｇｅｎｕｓ)和 ３５７ 种(Ｓｐｅｃｉｅｓ) (表 ２)ꎮ 其中ꎬ各轮

作处理的门、纲、目、科及 ＡＳＶ 均高于 ＣＫ 处理ꎮ

表 ２　 不同轮作模式土壤样本信息与细菌类别

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃａｔｅｇｏｒｉｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｏｔａｔｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎｓ

处理　 　 　 　 　 有效序列(条) 门 纲 目 科 属 种 ＡＳＶ(个)

马铃薯￣小麦￣甜菜￣马铃薯(Ａ) ５６ ３１６ ３５ ９２ １９１ ２５６ ３３９ ５５ ６ ６１２

马铃薯￣水飞蓟￣小麦￣马铃薯(Ｂ) ５６ ９６２ ３６ ９２ １９６ ２６５ ３７１ ６２ ６ ４６７

小麦￣甜菜￣小麦￣马铃薯(Ｃ) ５７ ５２９ ３５ ９０ １９１ ２６３ ３４３ ５２ ６ ０４７

油菜￣小麦￣甜菜￣马铃薯(Ｄ) ５６ ５１８ ３４ ９１ １９５ ２５７ ３５２ ４９ ６ １５１

小麦￣油菜￣大麦￣马铃薯(Ｅ) ５７ ４２９ ３６ ９５ １９９ ２７５ ３６５ ５５ ６ ６４２

油菜￣小麦￣马铃薯￣马铃薯(ＣＫ) ５９ ９９５ ２９ ７２ １６６ ２５２ ３９８ ９１ ４ ５０１

２.１.２　 土壤细菌群落 α 多样性　 不同轮作土壤细菌

群落 α 多样性指数分析结果如图 １ 所示ꎬＣＫ 土壤细

菌群落的 Ａｃｅ 指数(图 １ａ)和 Ｃｈａｏ１ 指数(图 １ｂ)与 Ｂ
处理存在显著差异(Ｐ<０􀆰 ０５０)ꎬ与 Ｃ、Ｄ、Ｅ 处理之间

存在极显著差异(Ｐ<０􀆰 ０１０)ꎬ同时与 Ａ 处理存在极显

著差异(Ｐ<０􀆰 ００１)ꎮ Ｓｈａｎｎｏｎ 指数(图 １ｃ)中 ＣＫ 与

Ｃ、Ｄ 处理呈极显著差异(Ｐ<０􀆰 ０１０)ꎬ与 Ｂ 处理存在显

著差异(Ｐ<０􀆰 ０５０)ꎬ与 Ａ 处理存在极显著差异(Ｐ<
０􀆰 ００１)ꎮ Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数(图 １ｄ)ＣＫ 与Ａ 处理差异显著

(Ｐ<０􀆰 ０５０)ꎬ与其余处理差异不显著ꎮ
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ａ、ｂ、ｃ、ｄ、ｅ 分别代表各处理土壤细菌群落的 Ａｃｅ 指数、Ｃｈａｏ１ 指数、Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数、ｇｏｏｄｓ＿ｃｏｖｅｒａｇｅ 指数ꎻＡ、Ｂ、Ｃ、Ｄ、Ｅ 分别代表

马铃薯￣小麦￣甜菜￣马铃薯处理、马铃薯￣水飞蓟￣小麦￣马铃薯处理、小麦￣甜菜￣小麦￣马铃薯处理、油菜￣小麦￣甜菜￣马铃薯处理、小麦￣油菜￣大
麦￣马铃薯处理ꎬＣＫ 为对照ꎻ∗表示处理间差异达显著水平(Ｐ<０􀆰 ０５０)ꎬ∗∗表示处理间差异达极显著水平(Ｐ<０􀆰 ０１０)ꎬ∗∗∗表示处理间差异

达极显著水平(Ｐ<０􀆰 ００１)ꎮ
图 １　 不同轮作模式土壤细菌群落 α多样性

Ｆｉｇ.１　 Ｔｈｅ α ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｒｏｐ ｒｏｔａｔｉｏｎ ｍｏｄｅｓ

２.２　 不同轮作模式土壤细菌群落结构特征

２.２.１　 土壤细菌群落结构组成　 不同轮作模式下ꎬ土
壤细菌群落在门级别的组成以及主要优势菌门(相对

丰度大于 １％)保持相似(图 ２)ꎮ 如图 ２ａ 所示ꎬ共检测

出 ４５ 个细菌门ꎬ其中优势菌门分别为变形菌门(Ｐｒｏ￣
ｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)、酸杆菌门 (Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ)、拟杆菌门

(Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ)、芽单胞菌门(Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｏｔａ)、放线

菌门(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ)、浮霉菌门(Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｏｔａ)、疣
微菌门(Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ)、绿弯菌门(Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ)、黏
球菌门(Ｍｙｘｏｃｏｃｃｏｔａ)、髌骨菌门(Ｐａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ)ꎬ总相

对丰度为９８.０２％~ ９８􀆰 ７４％ꎬ未被分类细菌占１.２６％~
１􀆰 ９８％ꎮ 其中ꎬＢ 处理和 ＣＫ 优势菌门增加了厚壁菌门

(Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ)ꎮ 与 ＣＫ 相比ꎬ轮作提高了酸杆菌门、芽单

胞菌门、浮霉菌门、疣微菌门、绿弯菌门和黏球菌门细

菌的相对丰度ꎬ放线菌门细菌相对丰度明显降低ꎮ
土壤细菌属水平上群落组成及主要优势菌属(相

对丰度>１％)相似ꎮ 如图 ２ｂ 所示ꎬ共检测出 ７９０ 个细

菌属ꎬ排名前 ５ 的优势菌属分别为鞘氨醇单胞菌属

(Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ)、ＲＢ４１、ＷＤ２１０１＿ｓｏｉｌ＿ｇｒｏｕｐ、纤维菌属

(Ｖｉｃｉｎａｍｉｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ)、念珠菌属 (Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ ＿Ｕｄａｅ￣

ｏｂａｃｔｅｒ)ꎬ其中 Ｖｉｃｉｎａｍｉｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ 仅在轮作处理中达到

优势菌属ꎮ 与 ＣＫ 相比ꎬ轮作提高了 ＲＢ４１、ＷＤ２１０１＿
ｓｏｉｌ＿ｇｒｏｕｐ 和 Ｖｉｃｉｎａｍｉｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ 属细菌的相对丰度ꎬ降
低了鞘氨醇单胞菌属细菌的相对丰度ꎮ
２.２.２　 土壤细菌群落结构差异　 对不同轮作处理的

土壤微生物群落进行 ＰＣｏＡ 分析ꎬ结果(图 ３)发现ꎬ
ＰＣ１ 和 ＰＣ２ 对土壤细菌群落结构的解释度分别为

６􀆰 ４１％和 ６􀆰 ２０％ꎬ５ 个轮作处理和 ＣＫ 聚集在一起ꎬ并
沿 ＰＣ２ 轴与 ＣＫ 明显分离ꎮ 非参数检验方法(Ａｎｏ￣
ｓｉｍ)分析揭示了不同处理之间土壤细菌群落组成存

在显著差异(Ａｄｏｎｉｓ Ｒ２ ＝ ０􀆰 ２９９ꎬＰ＝ ０􀆰 ００１)ꎮ 综上可

知ꎬ轮作对土壤细菌群落 β 多样性有明显影响ꎮ
２.２.３ 　 土壤细菌群落组成差异 　 线性判别分析

(ＬＤＡ)代表了一种用于探索和阐释高维生物的标

识ꎬ以效应量大小 ４.０ 为阈值ꎬ如图 ４ 所示ꎬ在细菌

群落中鉴定了 ３８ 个差异物种ꎬ其中 Ｂ 处理有 ６ 个生

物标志物ꎬＣ 处理有 ９ 个生物标志物ꎬＤ 处理有 ５ 个

生物标志物、Ｅ 处理有 ３ 个生物标志物ꎬＣＫ 有 １５ 个

生物标志物ꎬ而在 Ａ 处理中没有发现细菌的差异物

种ꎮ
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ａ:门水平土壤细菌群落组成ꎻｂ:属水平土壤细菌群落组成ꎮ Ａ、Ｂ、Ｃ、Ｄ、Ｅ、ＣＫ 见图 １ 注ꎮ
图 ２　 不同轮作模式的门、属水平土壤细菌群落组成

Ｆｉｇ.２　 Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｔ ｔｈｅ ｐｈｙｌｕｍ ａｎｄ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｒｏｐ ｒｏｔａｔｉｏｎ ｍｏｄｅｓ

２.３　 不同轮作模式对土壤细菌群落的功能预测

对不同轮作模式土壤细菌群落进行功能预测
(图 ５)ꎬ发现轮作处理共得到 ６ 类 ＫＥＧＧ 一级功能

代谢通路ꎮ 由图 ５ａ 可见ꎬ一级功能代谢通路由高到
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低依次为:新陈代谢(６２.０４％~ ６２􀆰 ４６％)、环境信息

处理(１７.４６％~ １７􀆰 ８２％)、遗传信息处理(１１.７８％~
１２􀆰 ０３％)、细胞过程 (４.５９％~ ５􀆰 ０９％)、人类疾病

(２.１３％~ ２􀆰 １８％)、有机系统(１.１５％~ １􀆰 ２２％)ꎮ 如

图 ５ｂ 所示ꎬ在 ４２ 类 ＫＥＧＧ 二级功能代谢通路中相

对丰度大于 １􀆰 ０％的通路包含 １９ 类ꎬ其中碳水化合

物代谢的相对丰度最高(１２.９３％~１３􀆰 ２９％)ꎬ相对丰

度大于 ５􀆰 ０％的二级功能代谢通路包含氨基酸代

谢、碳水化合物代谢、能量代谢、膜传输、辅助因子和

维生素代谢、核苷酸代谢ꎮ

Ａ、Ｂ、Ｃ、Ｄ、Ｅ、ＣＫ 见图 １ 注ꎮ
图 ３　 不同轮作模式土壤细菌群落的 ＰＣｏＡ 分析结果

Ｆｉｇ.３　 ＰＣｏＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒ￣
ｅｎｔ ｒｏｔａｔｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎｓ

Ａ、Ｂ、Ｃ、Ｄ、Ｅ、ＣＫ 见图 １ 注ꎮ
图 ４　 土壤细菌群落的组间群落差异分析(ＬＥｆＳｅ)差异分析结果

Ｆｉｇ.４　 Ｉｎｔｅｒ￣ｇｒｏｕｐ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ (ＬＥｆＳｅ) ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ
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ａ:ＫＥＧＧ 一级功能代谢通路ꎬｂ:ＫＥＧＧ 二级功能代谢通路ꎮ Ａ、Ｂ、Ｃ、Ｄ、Ｅ、ＣＫ 见图 １ 注ꎮ
图 ５　 不同轮作模式的土壤细菌群落一级功能代谢通路和二级功能代谢通路相对丰度

Ｆｉｇ.５　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｐｒｉｍａｒｙ ａｎｄ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐａｔｈｗａｙｓ ｉｎ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｒｏｐ ｒｏｔａ￣
ｔｉｏｎ ｍｏｄｅｓ

３　 讨 论

３.１　 不同轮作模式对土壤细菌群落多样性的影响

土壤微生物群落对农业系统生物多样性具有重

要作用[１８￣１９]ꎮ 微生物群落的 Ａｌｐｈａ 多样性可通过多

个指数反映ꎬＡｃｅ 指数和 Ｃｈａｏ１ 指数主要体现微生

物群落的丰度ꎬＳｈａｎｎｏｎ 指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数可同时

体现微生物群落的丰度和均匀度[２０]ꎮ 前人研究结

果表明ꎬ土壤微生物多样性对土壤健康至关重

要[２１￣２２]ꎬ微生物多样性越高ꎬ生态环境越稳定ꎮ Ｙａｏ
等[２３]研究发现ꎬ与连作相比ꎬ大棚黄瓜轮作土壤中

微生物的多样性更高ꎮ 本研究中轮作处理的土壤细

菌丰度较 ＣＫ 更高ꎬ可能是因为轮作种植模式下麦

类、水飞蓟和甜菜等的秸秆还田增加了土壤中有机

质的含量ꎬ改善了土壤的理化性质ꎬ进而维持或提高

了土壤中微生物的多样性[１４ꎬ１７]ꎮ 轮作处理的土壤

细菌群落更加复杂多样ꎬ可能是因为当地传统的轮

作模式与免耕相结合ꎬ减少了人为因素对土壤的机

械破碎和扰动ꎬ减缓了土壤的氧化速率ꎬ土壤中有机

质氧化分解放缓[１２￣１４]ꎬ导致土壤中细菌群落相对单

一ꎮ 虽然近些年在国家的倡导下ꎬ“减肥增效”方案

进一步落实ꎬ当地土壤环境得到改善ꎬ土壤微生物的

繁殖加快[１５]ꎬ但是连作方式下种植马铃薯的耕作整

地比轮作方式下更频繁ꎬ土壤结构可能变得不稳定ꎬ
失去原本稳定的团聚结构ꎬ导致土壤环境发生变化ꎬ
水分和气体的渗透性能下降ꎬ根系生长受到限制ꎬ土
壤质地变得坚硬ꎬ养分的供应和保持能力也受到影

响ꎬ土壤环境的变化ꎬ使得某些细菌群落的生存条件

受到 不 利 影 响ꎬ 从 而 降 低 了 土 壤 细 菌 的 多 样

性[１４ꎬ１６]ꎮ
３.２　 不同轮作模式对农田土壤细菌群落结构的影响

土壤微生物群落数量巨大[２４]ꎬ是土壤的活性组

分ꎬ对土壤环境的变化敏感[２５]ꎬ受作物类型、栽培模

式、耕作措施等因素的影响[２６]ꎮ 土壤中微生物物种

越均匀、多样性指数越高ꎬ抑制病原菌的能力就越

强[２７]ꎮ 生态平衡的维护是多方面的ꎬ其中土壤细菌
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群落的多样性及其结构的相对稳定对维护生态平衡

作用较大[２８]ꎻ细菌作为土壤中微生物生命活动最主

要的参与者ꎬ其稳定性与土壤肥力成正比ꎬ在维护土

壤生态平衡中至关重要[２９￣３０]ꎮ 杜洋洋等[３０] 和肖新

等[３１]在研究中发现ꎬ不同作物轮作处理土壤中细菌

数量高于连作处理ꎻ马学兰等[３２] 研究发现ꎬ不同的

生态系统中细菌的种类组成和相对丰度存在差异ꎮ
本研究 ６ 个处理虽然位于同一地块中ꎬ但种植的作

物的不同ꎬ使根系微环境产生变化ꎬ形成了多样的微

生物群落ꎬ说明即使在相同土壤环境中ꎬ不同作物也

具有不同的根系微环境和微生物群落结构ꎮ 本研究

结果表明ꎬ不同前茬作物土壤细菌群落在门水平上

组成相似ꎬ但相对丰度各异ꎬ排名前 １０ 的细菌门分

别是:变形菌门 ( Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ )、 酸杆菌门 ( Ａｃ￣
ｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ)、拟杆菌门(Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ)、芽单胞菌门

(Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｏｔａ)、放线菌门(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ)、浮
霉菌门(Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｏｔａ)、疣微菌门(Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏ￣
ｂｉｏｔａ)、绿弯菌门(Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ)、黏球菌门(Ｍｙｘｏｃｏｃ￣
ｃｏｔａ)、髌骨菌门 ( Ｐａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ)ꎬ总相对丰度为

９８.０２％~ ９８􀆰 ７４％ꎬ 未被分 类 的 细 菌 占 １. ２６％ ~
１􀆰 ９８％ꎮ 由此可见ꎬ不同的前茬作物可以形成不同

的土壤生态环境ꎬ从而影响一部分微生物的生长和

繁殖ꎬ经过不断更替ꎬ适应新环境的微生物被保留下

来ꎬ虽然细菌的群落结构发生了小范围的改变ꎬ但总

体来看其组成依然较为相近ꎬ细菌丰度却表现出各

自独特的物种特征ꎮ
变形菌门、放线菌门等是华北平原、东北黑土地

和黄土高原土壤环境中最常见的细菌类群ꎬ其中变

形菌门作为嗜营养型细菌ꎬ其生命活动可以促进土

壤团聚体的形成ꎬ改善土壤结构ꎻ而酸杆菌门细菌作

为嗜酸菌ꎬ在特定土壤环境中发挥重要作用[３３]ꎮ
Ｓｈｅｎ 等[３４]研究指出ꎬ芽单胞菌门在土壤中的相对丰

度增加会使其生物防治作用增强ꎬ从而降低香蕉枯

萎病的发生率ꎮ 本研究结果与前人相似ꎬ在不同处

理中变形菌门、酸杆菌门、拟杆菌门、芽单胞菌门和

放线菌门占比较高ꎮ 与 ＣＫ 相比ꎬ５ 种轮作模式均提

高了酸杆菌门、芽单胞菌门、浮霉菌门、疣微菌门、绿
弯菌门和黏球菌门细菌的相对丰度ꎻ降低了放线菌

门细菌的相对丰度ꎮ Ｌｉｕ 等[３５] 研究发现ꎬ马铃薯连

作会导致酸杆菌门和硝化螺旋菌属细菌相对丰度下

降ꎮ 纳小凡等[３６] 研究结果表明ꎬ与轮作相比ꎬ枸杞

连作会增加根际土壤中变形菌门细菌相对丰度ꎮ 尽

管土壤中硝化刺菌门(Ｎｉｔｒｏｓｐｉｎａｅ)细菌相对丰度较

低ꎬ但其在参与氮循环、调节土壤微生物群落结构、
调节有机质分解以及维持土壤生态系统功能等方面

有重要作用ꎮ
鞘氨醇单胞菌属(Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ)细菌是一种新

型微生物资源ꎬ具有较强的降解土壤中芳香族污染

物的能力[３７]ꎮ 溶杆菌(Ｌｙｓｏｂａｃｔｅｒ)是一类生防细菌ꎬ
能够抑制多种植物病原真菌、革兰氏阳性细菌以及

线虫[３８]ꎮ 鞘脂菌属(Ｓｐｈｉｎｇｏｂｉｕｍ)细菌具有降解多

种多环芳烃(ＰＡＨｓ)和分解木质素的能力ꎮ 本研究

结果表明ꎬ轮作较连作提高了马铃薯根际土壤中溶

杆菌的相对丰度ꎬ降低了鞘氨醇单胞菌属和芽单胞

菌属细菌的相对丰度ꎮ 同时ꎬ轮作处理下与碳、氮相

关的功能细菌鞘脂菌属细菌和砂单胞菌 ( Ａｒｅｎｉ￣
ｍｏｎａｓ)的相对丰度均有提高ꎮ 综上所述ꎬ与碳、氮
相关的功能菌对马铃薯产量的提高起重要作用ꎬ其
中马铃薯￣水飞蓟￣小麦￣马铃薯、小麦￣甜菜￣小麦￣马
铃薯、小麦￣油菜￣大麦￣马铃薯 ３ 种轮作模式更有利

于维持土壤生态系统功能ꎮ
３.３　 不同轮作模式对农田土壤细菌群落功能的影响

细菌通过分解复杂的有机物质ꎬ将其转化为可

被吸收的养分形态ꎬ参与土壤有机质分解与矿化过

程[３９]ꎬ对土壤健康和农田生产具有积极影响ꎮ 生态

系统的稳定性能够通过利用土壤细菌功能代谢通路

维系ꎬ其中新陈代谢、环境信息处理和遗传信息处理

受人为影响较小[４０￣４１]ꎮ 本研究发现ꎬ在不同的轮作

模式土壤中细菌群落结构和功能代谢通路均会发生

改变ꎬ这直接反映了不同轮作模式土壤中细菌的种

类组成、相对丰度及多样性的变化[４２]ꎮ 本研究结果

表明ꎬ各处理一级功能代谢通路中新陈代谢通路最

高ꎬ环境信息处理和遗传信息处理次之ꎬ这与张拓

等[４０]的研究结果一致ꎮ 二级功能代谢通路中ꎬ与氨

基酸、碳水化合物和能量代谢相关的细菌类群是参

与新陈代谢活动最频繁的ꎬ参与膜运输的菌群负责

环境信息处理ꎮ 这与 Ｘｉａ 等[４１] 研究结果基本一致ꎬ
说明土壤中细菌的丰富度与氮、磷的转化和迁移存

在正相关关系[４０ꎬ４３]ꎬ具体而言ꎬ细菌在土壤生态系

统中参与了氮和磷的循环过程ꎬ例如氮固定、脱氨作

用、矿物质磷的溶解等ꎮ 因此ꎬ通过增加土壤细菌的

丰富度ꎬ可以促进氮和磷的有效转化和迁移ꎬ从而对

土壤营养循环和生态系统功能的维持具有积极影

响ꎮ
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４　 结 论

本研究采用高通量测序技术研究了高寒黑土区

不同轮作模式下土壤细菌群落结构特征ꎮ 结果表

明ꎬ与连作(ＣＫ)相比ꎬ轮作处理提高了土壤中细菌

的丰富度指数ꎬ酸杆菌门细菌的相对丰度明显升高ꎬ
而放线菌门细菌相对丰度明显降低ꎻ土壤细菌中生

防菌溶杆菌相对丰度升高ꎬ与碳、氮相关的功能菌鞘

脂菌属和砂单胞菌属细菌相对丰度升高ꎬ其中小麦￣
甜菜￣小麦￣马铃薯轮作模式最高ꎮ 功能预测发现ꎬ
不同轮作处理土壤中细菌具有一级功能代谢通路 ６
类ꎬ二级功能代谢通路(相对丰度>１.０％)１９ 类ꎮ 在

高寒黑土区不同轮作模式均可增加土壤细菌的种类

数量、细菌总数目ꎬ增强土壤细菌相对丰度和代谢功

能ꎮ 本研究的 ６ 种轮作模式中小麦￣甜菜￣小麦￣马铃

薯轮作模式可以更好地维持土壤的肥沃度和马铃薯

生产的可持续性ꎮ
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