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　 　 摘要:　 本研究利用电热线加热使草莓栽培基质增温至 １６ ℃ꎬ通过 １６Ｓ ｒＲＮＡ 和 ＩＴＳ 高通量测序技术ꎬ系统分

析了增温处理对草莓根际基质中微生物群落结构的影响ꎮ 结果表明ꎬ增温处理改变了草莓根际基质中微生物群落

组成ꎬ草莓根际基质中细菌群落的丰富度和多样性显著提高(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ而真菌群落的多样性显著降低(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ
与未增温处理相比ꎬ增温处理后草莓根际基质中细菌群落ꎬ变形菌门(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)、绿弯菌门(Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ)、芽单

胞菌门(Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｏｔａ)以及链霉菌属(Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ)、慢生根瘤菌属(Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ)、Ｐｓｅｕｄｏｌａｂｒｙｓ、苔藓杆菌属

(Ｂｒｙｏｂａｃｔｅｒ)细菌的丰度显著升高(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎻ真菌群落中ꎬ子囊菌门(Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ)以及木霉菌属(Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ)、白
鬼伞属(Ｌｅｕｃｏｃｏｐｒｉｎｕｓ)真菌的相对丰度显著提高(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ 值得注意的是ꎬ增温处理后ꎬ草莓根际基质中木霉菌

属(Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ)真菌的相对丰度显著提高了１ ２９８％(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ 群落功能分析结果显示ꎬ增温处理后ꎬ草莓根际基

质中富集于嘌呤代谢、氨甲酰 ｔＲＮＡ 合成、卟啉和叶绿素代谢、氮素代谢、细胞周期、核糖体途径中的细菌相对丰度

增多ꎬ病理营养型、腐生￣共生营养型、病理￣腐生营养型、病理￣腐生￣共生营养型、腐生营养型的真菌相对丰度减少ꎬ
这可能是因为木霉菌属(Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ)真菌相对丰度的增加导致致病菌数量减少ꎮ 综上ꎬ基质增温通过增加链霉菌

属和木霉菌属中植物促生菌的丰度ꎬ优化草莓根际基质中微生物群落结构ꎬ促进草莓产量提升ꎮ 本研究结果为设

施草莓栽培中的温度管理提供了理论依据ꎮ
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ｈｅａｔｉｎｇ ｏｐｔｉｍｉｚｅｓ ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｉｎ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｉｃ ｓｕｂｓｔｒａｔｅ ｏｆ ｓｔｒａｗｂｅｒｒｉｅｓ ｂｙ ｉｎｃｒｅａｓｉｎｇ ｔｈｅ ａｂｕｎ￣
ｄａｎｃｅ ｏｆ ｐｌａｎｔ ｇｒｏｗｔｈ￣ｐｒｏｍｏｔｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａ ｓｕｃｈ ａｓ Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ ａｎｄ Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａꎬ ｔｈｅｒｅｂｙ ｐｒｏｍｏｔｉｎｇ ｓｔｒａｗｂｅｒｒｙ ｙｉｅｌｄ ｉｍ￣
ｐｒｏｖｅｍｅｎｔ. Ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｐｒｏｖｉｄｅｓ ａ ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ ｂａｓｉｓ ｆｏｒ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｉｎ ｐｒｏｔｅｃｔｅｄ ｓｔｒａｗｂｅｒｒｙ ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ.

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ:　 ｓｔｒａｗｂｅｒｒｙꎻ ｓｕｂｓｔｒａｔｅ ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎꎻ ｓｕｂｓｔｒａｔｅ ｗａｒｍｉｎｇꎻ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓꎻ Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａꎻ Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ

　 　 草莓(Ｆｒａｇａｒｉａ×ａｎａｎａｓｓａ Ｄｕｃｈ.)作为多年生宿

根性草本果树ꎬ具有生产周期短、收益高等特点ꎬ且
富含鞣花酸、花青素和维生素等营养成分[１￣２]ꎮ 在设

施栽培条件下ꎬ冬春季节的低温冷害胁迫是影响草

莓生长发育的主要环境因子ꎬ低温不仅会抑制植株

地上部分的生长ꎬ还会显著降低根系活力[３]ꎮ 由于

草莓根系主要分布于深度<２０ ｃｍ 的土层ꎬ对土壤温

度变化极为敏感ꎬ而高架基质栽培模式中ꎬ栽培槽悬

空设置ꎬ草莓根系更易遭受冷害胁迫[３￣４]ꎮ 因此ꎬ对
栽培基质进行增温处理至关重要ꎮ

近年来ꎬ多种基质增温技术在草莓栽培中得到应

用ꎮ 研究结果表明ꎬ采用石墨烯加热技术对草莓根部

进行增温处理ꎬ可显著改善植株生长状态、提升果实

品质、优化根冠比ꎬ且成本较低[３]ꎮ 通过太阳能加热

系统处理灌溉用水ꎬ能显著提高草莓产量[５]ꎮ 此外ꎬ
利用电热线对基质进行加热ꎬ当基质温度维持在 １６
℃时ꎬ草莓产量和品质的综合表现最佳[６]ꎮ

土壤微生物在植物生长发育过程中发挥着重

要作用ꎮ 目前ꎬ微生物菌剂已在草莓生产中广泛

应用ꎮ 研究发现ꎬ微生物菌剂与改良剂配合施用

可显著提高草莓果实中可溶性固形物和维生素 Ｃ
含量[７] ꎻ同时ꎬ微生物菌剂可有效防治草莓病

害[８￣１０] ꎮ 然而土壤微生物群落结构易受环境因素

影响ꎬ其中温度是调控微生物群落的重要因子[１１] ꎮ

研究结果表明ꎬ短期升温可提高放线菌丰度ꎬ降低

真菌丰度ꎻ而持续升温则对细菌和真菌丰度均具

有促进作用[１１￣１３] ꎮ
尽管前期研究结果已证实基质增温可提高草莓

产量和品质ꎬ但其作用机制尚不明确ꎮ 为此ꎬ本研究

拟采用基于 １６Ｓ ｒＲＮＡ 和 ＩＴＳ 区域的微生物群落高

通量测序技术ꎬ系统分析高架基质栽培模式下基质

增温处理对草莓根际微生物群落结构的影响ꎬ以期

为提升设施栽培草莓的产量和品质提供理论依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验材料

试验于 ２０２２ 年 ９ 月至 ２０２３ 年 ３ 月在江苏省农

业科学院院本部试验基地进行ꎮ 设施为 ８ ｍ 跨度单

体塑料大棚ꎬ供试品种为紫金久红草莓ꎬ种苗由本课

题组自主繁育ꎮ 采用高架无纺布栽培槽ꎬ栽培基质

购自江苏兴农基质科技有限公司ꎬ主要成分为草炭、
蛭石和珍珠岩[２ꎬ６]ꎮ

如图 １ 所示ꎬ采用电热线对基质进行加热ꎬ草莓

定植前将电热线埋设于基质 １５ ｃｍ 深处ꎬ温度设为

１６ ℃ꎮ 采用水肥一体化膜下滴灌系统ꎬ灌溉肥料为

Ｎ 含量 ∶ Ｐ ２Ｏ５ 含量 ∶ Ｋ２Ｏ 含量 ＝ ２１ ∶ ２１ ∶ ２１(质量

比)的平衡型复合肥(质量浓度 １􀆰 ５ ｇ / Ｌ)ꎬ灌溉水源

为自来水ꎮ 灌溉频率为每 ７ ｄ １ 次ꎬ每次 ５ ｍｉｎꎮ
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图 １　 电热线埋设示意图

Ｆｉｇ.１　 Ｓｃｈｅｍａｔｉｃ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｂｕｒｉｅｄ ｅｌｅｃｔｒｉｃ ｈｅａｔｉｎｇ ｗｉｒｅｓ

１.２　 基质 ＤＮＡ 提取与高通量测序

１.２.１　 基质采集 　 于 ２０２３ 年 ３ 月(草莓生产季结

束)分别采集未增温处理的草莓根际基质(ＣＫ２)和
电热线持续增温处理的草莓根际基质(ＨＦ)ꎮ 具体

方法为:小心挖取完整植株ꎬ尽量保留根系ꎬ抖落松

散基质后ꎬ使用毛刷收集根系附着基质ꎮ 每种基质

设 ４ 个重复ꎬ每个重复由同一采样点随机选取的 ５
株草莓根际基质混合而成ꎮ 同时采集未种植草莓的

原始栽培基质(ＣＫ１)ꎮ
１.２.２　 基质 ＤＮＡ 提取与测序　 利用 ＤＮＡ 试剂盒(型
号 Ｄ３１４２ꎬ广州美基生物科技有限公司产品)提取基质

ＤＮＡꎮ 细菌:扩增编码 １６Ｓ ｒＲＮＡ 的基因序列的Ｖ３~Ｖ４
区(引物 ３４１Ｆ:５′￣ＣＣＴＡＣＧＧＧＮＧＧＣＷＧＣＡＧ￣３′ꎻ８０６Ｒ:
５′￣ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＡＴＣＴＡＡＴ￣３′)[１４]ꎮ 真 菌: 扩 增

ＩＴＳ２ 区 (引物 ＩＴＳ３ ＿ ＫＹＯ２: ５′￣ＧＡＴＧＡＡＧＡＡＣＧＹ￣
ＡＧＹＲＡＡ￣３′ꎻ ＩＴＳ４: ５′￣ＴＣＣＴＣＣＧＣＴＴＡＴＴＧＡＴＡＴＧＣ￣
３′) [１５]ꎮ 扩增条件:９５ ℃预变性 ５ ｍｉｎꎻ９５ ℃变性 １
ｍｉｎꎬ６０ ℃退火 １ ｍｉｎꎬ７２ ℃延伸 １ ｍｉｎꎬ３０ 个循环ꎻ
７２ ℃终延伸 ７ ｍｉｎꎮ

扩增体系(５０ μＬ):５×Ｑ５ Ｒｅａｃｔｉｏｎ Ｂｕｆｆｅｒ １０􀆰 ０ μＬ、
５×Ｑ５ Ｈｉｇｈ ＧＣ Ｅｎｈａｎｃｅｒ １０􀆰 ０ μＬ、２􀆰 ５ ｍｍｏｌ / Ｌ ｄＮＴＰｓ
１􀆰 ５ μＬ、上下游引物(１０ μｍｏｌ / Ｌ)各 １􀆰 ５ μＬ、Ｑ５ Ｈｉｇｈ￣
Ｆｉｄｅｌｉｔｙ ＤＮＡ Ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ ０􀆰 ２ μＬ、模板ＤＮＡ ５０ ｎｇꎮ ＰＣＲ
产物经 ＡＭＰｕｒｅ ＸＰ 核酸纯化试剂盒(Ｂｅｃｋｍａｎ Ｃｏｕｌｔｅｒ
公司产品)纯化后ꎬ使用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＤＮＡ Ｐｒｅｐ(Ｉｌｌｕｍｉｎａ 公

司产品)构建文库ꎮ 质量检验合格后ꎬ采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ
Ｎｏｖａｓｅｑ ６０００ 平台的 ＰＥ２５０ 模式进行测序ꎬ测序由广州

基迪奥生物科技有限公司完成ꎮ
１.３　 数据分析与图片处理

对原始数据进行处理:剔除含未知碱基(Ｎ)≥
１０％的序列(Ｒｅａｄ)ꎬ去除 Ｐｈｒｅｄ 质量评分≤２０ 的碱基

占比≥５０％的序列ꎬ进一步过滤含接头的序列ꎮ 对得

到的数据进行生物信息学分析:按照最小重叠长度

１０ ｂｐ、错配率不超过 ２％的条件将高质量序列(Ｃｌｅａｎ
ｒｅａｄ)进行拼接ꎬ生成标签序列(Ｔａｇ)ꎮ 去除低质量的

标签序列ꎬ利用 Ｕｓｅａｒｃｈ 工具按照相似度≥９７％的标

准将高质量标签序列(Ｃｌｅａｎ ｔａｇ)聚类为操作分类单

元(ＯＴＵ)ꎮ 基于 Ｒ 语言进行物种丰度统计、α 多样性

(Ｓｈａｎｎｏｎ 指数等) 分 析 和 β 多 样 性 分 析ꎻ利 用

Ｔａｘ４Ｆｕｎ 对细菌的代谢功能进行预测[１６]ꎬ利用 ＦＵＮ￣
Ｇｕｉｌｄ 对真菌功能类群进行注释[１７]ꎻ利用 ＳＰＳＳ ２１.０
进行方差分析ꎬ利用 Ｏｍｉｃｓｍａｒｔ 在线平台( ｈｔｔｐ: / /
ｗｗｗ.ｏｍｉｃｓｍａｒｔ.ｃｏｍ)进行数据可视化作图ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 草莓根际细菌与真菌微生物群落测序结果

如表 １ 所示ꎬ细菌群落方面ꎬ在 ＣＫ１ 基质和

ＣＫ２、 ＨＦ２ 处 理 草 莓 根 际 基 质 中ꎬ 分 别 检 测 到

４８７ １０５、４８８ ２０５ 和 ４８８ ０９５ 条高质量序列ꎬ 对应

３８９ ９５５、３９２ １４２和３９２ ６５２条高质量标签ꎬ其中有物

种注释的标签分别为１４１ １３４、１５７ ２４７和１４６ ２１２条ꎮ
真菌群落方面ꎬＣＫ１ 基质和 ＣＫ２、ＨＦ２ 处理草莓根际

基质中ꎬ分别检测到４６４ １９３、５１０ ０８１和５１２ ０５１条高

质量序列ꎬ对应４０３ ５９５、４４４ ２４３和４５６ ９１５条高质量

标签ꎬ 其中有物种注释的标签分别为 ３８４ ２３７、
４２６ ９６２和４４３ ５５１条ꎮ 基于 ＯＴＵ 数绘制稀释曲线ꎬ
如图 ２ 所示ꎬ随着测序量的增加ꎬ各处理的稀释曲线

均趋于饱和ꎬ表明当前测序深度已能充分反映样品

中的微生物多样性ꎮ Ｓｈａｎｎｏｎ 指数曲线呈先上升后

稳定的趋势ꎬ进一步证实测序数据量能够满足细菌

和真菌群落分析的要求ꎮ
２.２　 草莓根际细菌、真菌群落丰富度和多样性指数

　 　 α 多样性作为反映特定生态系统中物种丰富度

和均匀度的综合指标ꎬ采用 Ｃｈａｏ１ 指数和 Ａｃｅ 指数表

征群落丰富度ꎬＳｈａｎｎｏｎ 指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数表征群

落多样性[２ꎬ１８￣１９]ꎮ 如表 ２ 所示ꎬＨＦ 处理根际基质中细

菌群落的 Ｃｈａｏ１ 指数、Ａｃｅ 指数、 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数显著高于 ＣＫ２ 基质(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ表明增温

处理能够提高细菌群落丰富度和多样性ꎮ 如表 ３ 所

示ꎬＣＫ１ 基质和 ＣＫ２、ＨＦ 处理草莓根际基质中真菌群

落的 Ｃｈａｏ１ 指数和 Ａｃｅ 指数无显著差异(Ｐ>０􀆰 ０５)ꎬ
但 ＨＦ 处理根际基质中真菌群落的 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数和

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数显著低于 ＣＫ２ 基质ꎬ表明增温处理不影

响真菌群落的丰富度ꎬ但会导致其多样性下降ꎮ

４６１ 江 苏 农 业 学 报 　 ２０２６ 年 第 ４２ 卷 第 １ 期



表 １　 细菌和真菌群落测序结果

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

处理
细菌

高质量序列 高质量标签 有物种注释的标签

真菌

高质量序列 高质量标签 有物种注释的标签

ＣＫ１ ４８７ １０５ ３８９ ９５５ １４１ １３４ ４６４ １９３ ４０３ ５９５ ３８４ ２３７
ＣＫ２ ４８８ ２０５ ３９２ １４２ １５７ ２４７ ５１０ ０８１ ４４４ ２４３ ４２６ ９６２
ＨＦ ４８８ ０９５ ３９２ ６５２ １４６ ２１２ ５１２ ０５１ ４５６ ９１５ ４４３ ５５１

ＣＫ１:未种植草莓的原始栽培基质ꎻＣＫ２:未增温处理的草莓根际基质ꎻＨＦ:电热线持续增温处理的草莓根际基质ꎮ

Ａ、Ｃ:细菌群落ꎻＢ、Ｄ:真菌群落ꎮ ＣＫ１:未种植草莓的原始栽培基质ꎻＣＫ２:未增温处理的草莓根际基质ꎻＨＦ:电热线持续增温处理的草莓根

际基质ꎮ
图 ２　 细菌和真菌群落的 Ｓｏｂ 指数稀释曲线和 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数稀释曲线

Ｆｉｇ.２　 Ｒａｒｅｆａｃｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅｓ ｏｆ Ｓｏｂ ｉｎｄｅｘ ａｎｄ Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ ｆｏｒ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

表 ２　 细菌群落丰富度指数和多样性指数

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ｉｎｄｅｘ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ

处理　 　
丰富度指数

Ｃｈａｏ１ 指数 Ａｃｅ 指数

多样性指数

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数

ＣＫ１ １ ７８９.１３４±６２.６５２ａ １ ８９７.３２８±６１.６６６ａ ０.９８５±０.００１ａ ７.７９９±０.１０９ａ

ＣＫ２ １ ６６１.０２０±６６.３４０ｂ １ ７７８.３２０±７１.６３３ｂ ０.９８１±０.００２ｂ ７.４６７±０.１２１ｂ

ＨＦ １ ８２８.７０９±７９.２８０ａ １ ９５３.９２０±８６.４６５ａ ０.９８５±０.００２ａ ７.７３７±０.１２３ａ
ＣＫ１:未种植草莓的原始栽培基质ꎻＣＫ２:未增温处理的草莓根际基质ꎻＨＦ:电热线持续增温处理的草莓根际基质ꎮ 同一列数据后不同小写字母
表示差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ

表 ３　 真菌群落丰富度指数和多样性指数

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ｉｎｄｅｘ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ

处理　 　
丰富度指数

Ｃｈａｏ１ 指数 Ａｃｅ 指数

多样性指数

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数

ＣＫ１ ４５２.４７６±２５.２０１ａ ４５２.３４１±２５.１３３ａ ０.９５１±０.００５ａ ５.５２９±０.１１６ａ

ＣＫ２ ４６７.５４５±３２.８３７ａ ４７５.５６８±３２.９３６ａ ０.９４５±０.００２ａ ５.１４８±０.０７３ａ

ＨＦ ４５７.００８±６５.２０５ａ ４５７.３４９±５７.５１６ａ ０.８５０±０.０４７ｂ ４.１４１±０.３９０ｂ
ＣＫ１:未种植草莓的原始栽培基质ꎻＣＫ２:未增温处理的草莓根际基质ꎻＨＦ:电热线持续增温处理的草莓根际基质ꎮ 同一列数据后不同小写字母
表示差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ

５６１陈晓东等:基质增温对设施栽培草莓根际微生物群落结构的影响



２.３　 草莓根际细菌、真菌群落的主坐标分析(ＰＣｏＡ)
如图 ３ 所示ꎬ主坐标分析(ＰＣｏＡ)结果表明ꎬ细

菌群落的前两个主成分 ＰＣ１ 和 ＰＣ２ 分别解释了

７２􀆰 ４７％和 １１􀆰 ５４％的变异ꎮ 在 ＰＣ１ 轴上ꎬＣＫ２ 草莓

根际基质、ＨＦ 处理草莓根际基质的数据点相近ꎬ表

明增温处理对细菌群落结构的影响较小ꎮ 真菌群落

的前两个主成分 ＰＣ１ 和 ＰＣ２ 分别解释了 ５３􀆰 ７４％和

２３􀆰 ３８％的变异ꎬ在 ＰＣ１ 轴上ꎬＣＫ２ 草莓根际基质、
ＨＦ 处理草莓根际基质的数据点距离较远ꎬ表明增温

处理对真菌群落结构具有显著影响ꎮ

Ａ:细菌群落ꎻＢ:真菌群落ꎮ ＣＫ１:未种植草莓的原始栽培基质ꎻＣＫ２:未增温处理的草莓根际基质ꎻＨＦ:电热线持续增温处理的草莓根际基质ꎮ
图 ３　 细菌和真菌群落的主坐标分析(ＰＣｏＡ)
Ｆｉｇ.３　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅ ａｎａｌｙｓｉｓ (ＰＣｏＡ) ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

２.４　 草莓根际细菌、真菌门水平上的组成

如表 ４ 所示ꎬ门水平上ꎬ变形菌门(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅ￣
ｒｉａ)、放线菌门 ( Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ)、酸杆菌门 ( Ａｃ￣
ｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ)、髌骨菌门(Ｐａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ)、拟杆菌门

(Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ)、浮霉菌门(Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｏｔａ)、疣微菌门

(Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ)细菌的相对丰度较高ꎮ 其中变形

菌门(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)和放线菌门(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ)细
菌为优势菌群ꎮ 群落组成分析发现ꎬ与 ＣＫ１ 基质相

比ꎬＣＫ２ 草莓根际基质中变形菌门(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)、
拟杆菌门(Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ)、蛭弧菌门(Ｂｄｅｌｌｏｖｉｂｒｉｏｎｏｔａ)、
绿弯菌门(Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ)和装甲菌门(Ａｒｍａｔｉｍｏｎａｄｏｔａ)
细菌的相对丰度均显著降低(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ放线菌门

(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ)、酸杆菌门(Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ)、芽单

胞菌门(Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｏｔａ)和腹杆菌门(Ａｂｄｉｔｉｂａｃｔｅｒｉ￣
ｏｔａ)细菌的相对丰度显著升高(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ 与 ＣＫ２ 草

莓根际基质相比ꎬＨＦ 处理草莓根际基质中变形菌门

(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)、绿弯菌门(Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ)和芽单胞菌

门(Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｏｔａ)细菌的相对丰度显著升高(Ｐ<
０􀆰 ０５)ꎬ装甲菌门(Ａｒｍａｔｉｍｏｎａｄｏｔａ)细菌的相对丰度均

显著降低(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ
如表 ５ 所示ꎬ门水平上ꎬ子囊菌门(Ａｓｃｏｍｙｃｏ￣

ｔａ)、担子菌门(Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ)、毛霉门(Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏ￣

ｔａ)、纤毛门(Ｃｉｌｉｏｐｈｏｒａ)、绿藻门(Ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｔａ)真菌

的相对丰度较高ꎮ 其中ꎬ子囊菌门(Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ)真

菌为优势菌群ꎮ 群落组成分析发现ꎬ与 ＣＫ１ 基质相

比ꎬＣＫ２ 草莓根际基质中子囊菌门(Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ)、新
丽鞭毛菌门(Ｎｅｏｃａｌｌｉｍａｓｔｉｇｏｍｙｃｏｔａ)真菌的相对丰

度显著升高(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ毛霉门(Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ)、纤
毛门 ( Ｃｉｌｉｏｐｈｏｒａ)、绿藻门 ( Ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｔａ)、壶菌门

(Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ)、罗兹菌门(Ｒｏｚｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ)真菌的

相对丰度显著降低(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ 与 ＣＫ２ 草莓根际基

质相比ꎬＨＦ 处理草莓根际基质中子囊菌门(Ａｓｃｏ￣
ｍｙｃｏｔａ)真菌的相对丰度显著升高(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ担子

菌门真菌的相对丰度显著降低(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ
２.５　 草莓根际细菌、真菌属水平上的组成

进一步分析属水平上细菌与真菌微生物群落组

成的差异ꎮ 如表 ６ 所示ꎬ卡氏伯克霍尔德菌属(Ｂｕｒｋ￣
ｈｏｌｄｅｒｉａ￣Ｃａｂａｌｌｅｒｏｎｉａ￣Ｐａｒａｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａ)、丛生放线菌

属(Ａｃｔｉｎｏｓｐｉｃａ)、链霉菌属(Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ)、不黏柄菌属

(Ａｓｔｉｃｃａｃａｕｌｉｓ)、不动杆菌属(Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ)、黏液杆菌

属(Ｍｕｃｉｌａｇｉｎｉｂａｃｔｅｒ)、马赛菌属(Ｍａｓｓｉｌｉａ)细菌的相对

丰度较高ꎮ 群落组成分析发现ꎬ与 ＣＫ１ 基质相比ꎬ
ＣＫ２ 草莓根际基质中卡氏伯克霍尔德菌属(Ｂｕｒｋｈｏｌｄ
ｅｒｉａ ￣Ｃａｂａｌｌｅｒｏｎｉａ ￣Ｐａｒａｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａ) 、丛生放线菌属
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表 ４　 相对丰度前 ２０ 的细菌(门水平)
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｔｏｐ ２０ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｔ ｔｈｅ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ ｂｙ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ

细菌　 　 　 　 　 　 　 　
相对丰度(％)

ＣＫ１ ＣＫ２ ＨＦ

变形菌门(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ) ４４.８９２±１.３２１ａ ３４.９５１±３.０４８ｃ ４０.１６４±１.１５２ｂ

放线菌门(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ) １２.８２３±１.７５６ｂ ２２.６２４±１.４７３ａ ２１.１５９±２.３０８ａ

酸杆菌门(Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ) ６.０４８±０.４１４ｂ １３.３７１±１.５０９ａ １２.３５８±０.３７１ａ

髌骨菌门(Ｐａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ) ８.４６７±０.６４４ａ ９.０２０±２.０１１ａ ６.９８７±１.１７１ａ

拟杆菌门(Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ) １１.３２２±１.０１０ａ ５.８３５±３.７９６ｂ ４.５７９±０.４１３ｂ

浮霉菌门(Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｏｔａ) ６.０７７±０.７１２ａ ５.０６０±０.９０９ａｂ ４.７２８±０.６２３ｂ

疣微菌门(Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ) ２.３５９±０.１２１ｂ ３.０３８±１.２６１ａｂ ３.６６３±０.６２０ａ

黏球菌门(Ｍｙｘｏｃｏｃｃｏｔａ) ０.８８０±０.０５２ａ １.２０９±０.４２９ａ ０.８９３±０.１３８ａ

厚壁菌门(Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ) ０.９８３±０.１６４ａ ０.９４４±０.１８０ａ ０.８４６±０.０７６ａ

蛭弧菌门(Ｂｄｅｌｌｏｖｉｂｒｉｏｎｏｔａ) ２.３０３±０.２５７ａ ０.１４４±０.０２１ｂ ０.１８２±０.０２８ｂ

蓝绿藻门(Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ) ０.６９３±０.２２１ａ ０.８１８±０.５５７ａ ０.７２７±０.４５８ａ

绿弯菌门(Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ) ０.５３８±０.０６６ｂ ０.３２３±０.０４９ｃ ０.６７３±０.０６４ａ

装甲菌门(Ａｒｍａｔｉｍｏｎａｄｏｔａ) ０.５６６±０.０３８ａ ０.１８２±０.０２２ｂ ０.１２０±０.０１５ｃ

芽单胞菌门(Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｏｔａ) ０.０６４±０.０３４ｃ ０.１３６±０.０２３ｂ ０.２１０±０.０４２ａ

Ｄｅｐｅｎｄｅｎｔｉａｅ ０.０３７±０.０２２ｂ ０.０６５±０.０１３ａｂ ０.０７９±０.０２０ａ

腹杆菌门(Ａｂｄｉｔｉｂａｃｔｅｒｉｏｔａ) ０.０１１±０.００５ｃ ０.０８０±０.０２３ａ ０.０４６±０.００９ｂ

螺旋体门(Ｓｐｉｒｏｃｈａｅｔｏｔａ) ０.００２±０.００３ｂ ０.０３１±０.００５ａｂ ０.０６４±０.０５６ａ

Ｅｌｕｓｉｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ ０.００３±０.００５ａ ０.０１３±０.０１０ａ ０.０１０±０.００７ａ

广古菌门(Ｅｕｒｙａｒｃｈａｅｏｔａ) ０.００１±０.００３ｂ ０.００２±０.００３ａｂ ０.００７±０.００４ａ

硝基螺门(Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ) ０.００１±０.００２ａ ０.００５±０.００６ａ ０.００３±０.００５ａ

其他菌门 ０.００６±０.００６ａ ０.０１２±０.０１１ａ ０.０１０±０.００５ａ

未分类的细菌群落 １.９２４±０.０９１ｂ ２.１３９±０.１５４ｂ ２.４９３±０.２１３ａ
ＣＫ１:未种植草莓的原始栽培基质ꎻＣＫ２:未增温处理的草莓根际基质ꎻＨＦ:电热线持续增温处理的草莓根际基质ꎮ 同一行数据后不同小写字母
表示差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ

(Ａｃｔｉｎｏｓｐｉｃａ)、颗粒菌属(Ｇｒａｎｕｌｉｃｅｌｌａ)、慢生根瘤菌属

(Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ)、Ｔｅｒｒａｃｉｄｉｐｈｉｌｕｓ、Ｐｓｅｕｄｏｌａｂｒｙｓ、酸球菌

属(Ａｃｉｄｉｐｉｌａ)、苔藓杆菌属(Ｂｒｙｏｂａｃｔｅｒ)、Ｈａｌｉａｎｇｉｕｍ
细菌相对丰度显著升高 (Ｐ< ０􀆰 ０５)ꎬ而链霉菌属

(Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ)、不黏柄菌属(Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ)、不动杆菌

属(Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ)、黏液杆菌属(Ｍｕｃｉｌａｇｉｎｉｂａｃｔｅｒ)、马
赛菌属(Ｍａｓｓｉｌｉａ)、鞘氨醇单胞菌属(Ｈａｌｉａｎｇｉｕｍ)和
蛭弧菌属(Ｂｄｅｌｌｏｖｉｂｒｉｏｎｏｔａ)细菌的相对丰度显著降低

(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ 与 ＣＫ２ 草莓根际基质相比ꎬＨＦ 处理草莓

根际基质中链霉菌属(Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ)、慢生根瘤菌属

(Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ)、Ｐｓｅｕｄｏｌａｂｒｙｓ 及苔藓杆菌属(Ｂｒｙ￣
ｏｂａｃｔｅｒ)细菌的相对丰度显著升高(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ丛生放

线菌属(Ａｃｔｉｎｏｓｐｉｃａ)、Ｔｅｒｒａｃｉｄｉｐｈｉｌｕｓ、酸球菌属(Ａｃｉ￣
ｄｉｐｉｌａ)细菌的相对丰度显著降低(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ
　 　 如表 ７ 所示ꎬ木霉菌属(Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ)、伞状霉菌属

(Ｕｍｂｅｌｏｐｓｉｓ)、假丝酵母菌属(Ｃａｎｄｉｄａ)、Ｃｏｎｌａｒｉｕｍ、斜
盖伞属(Ｃｌｉｔｏｐｉｌｕｓ)、青霉菌属(Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ)、锥毛壳属

(Ｃｏｎｉｏｃｈａｅｔａ)、Ｐａｐｉｌｉｏｔｒｅｍａ 真菌的相对丰度较高ꎮ 群

落组成分析发现ꎬ与 ＣＫ１ 基质相比ꎬＣＫ２ 草莓根际基质

中Ｃｏｎｌａｒｉｕｍ、青霉菌属(Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ)、Ｐａｐｉｌｉｏｔｒｅｍａ、篮状

菌属(Ｔａｌａｒｏｍｙｃｅｓ)、镰刀菌属(Ｆｕｓａｒｉｕｍ)真菌的相对丰

度显著升高(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ而伞状霉菌属(Ｕｍｂｅｌｏｐｓｉｓ)、曲
霉属(Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ)、Ｇｌｙｃｉｎｅ、四胞菌属(Ｍｉｃｒｏｔｅｔｒａｓｐｏｒａ)、
汉逊酵母属(Ｈａｎｓｅｎｕｌａ)真菌的相对丰度显著降低(Ｐ<
０􀆰 ０５)ꎮ 与 ＣＫ２ 草莓根际基质相比ꎬＨＦ 处理草莓根际

基质中木霉菌属(Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ)、白鬼伞属(Ｌｅｕｃｏｃｏｐｒｉ￣
ｎｕｓ)真菌的相对丰度显著升高(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ假丝酵母菌

属(Ｃａｎｄｉｄａ)、青霉菌属(Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ)、Ｐａｐｉｌｉｏｔｒｅｍａ、链
格孢菌属(Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ)、篮状菌属(Ｔａｌａｒｏｍｙｃｅｓ)真菌的

相对丰度显著降低(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ
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表 ５　 相对丰度前 １０ 的真菌(门水平)
Ｔａｂｌｅ ５　 Ｔｏｐ １０ ｆｕｎｇｉ ａｔ ｔｈｅ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ ｂｙ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ

真菌
相对丰度(％)

ＣＫ１ ＣＫ２ ＨＦ

子囊菌门(Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ) ４９.９９８±４.３４９ｃ ６５.４５４±６.５８０ｂ ７８.２５７±４.２７６ａ

担子菌门(Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ) １４.０７２±７.３２８ａｂ １７.９２１±６.８５８ａ ７.７６６±１.４２４ｂ

毛霉门(Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ) １３.３４０±３.１９０ａ ８.９４０ ±０.８４８ｂ ７.４７９±２.５１１ｂ

纤毛门(Ｃｉｌｉｏｐｈｏｒａ) ７.８１６±２.７００ａ ２.２６６±０.２６５ｂ １.９１８±０.４５５ｂ

绿藻门(Ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｔａ) ２.２５４±０.９５９ａ ０.１２２±０.０５４ｂ ０.０６０±０.０３４ｂ

壶菌门(Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ) ０.４２１±０.１１４ａ ０.０７９±０.０２７ｂ ０.０４９±０.０２４ｂ

丝孢菌门(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ) ０.０３５±０.０２４ａ ０.０８０±０.１０５ａ ０.００７±０.００３ａ

新丽鞭毛菌门(Ｎｅｏｃａｌｌｉｍａｓｔｉｇｏｍｙｃｏｔａ) ０ｂ ０.０６０±０.０２０ａ ０.０４２±０.００９ａ

罗兹菌门(Ｒｏｚｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ) ０.０２０±０.００８ａ ０.００３±０.００４ｂ ０.００２±０.００１ｂ

Ａｐｈｅｌｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ ０ａ ０ａ ０.００１±０.００１ａ

未分类的真菌 ４.２８４±２.０９６ａ ２.２９７±０.１７５ａｂ １.９００±０.５６４ａ
ＣＫ１:未种植草莓的原始栽培基质ꎻＣＫ２:未增温处理的草莓根际基质ꎻＨＦ:电热线持续增温处理的草莓根际基质ꎮ 同一行数据后不同小写字母
表示差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ

表 ６　 相对丰度前 ２０ 的细菌(属水平)
Ｔａｂｌｅ ６　 Ｔｏｐ ２０ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｔ ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ ｂｙ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ

细菌
相对丰度(％)

ＣＫ１ ＣＫ２ ＨＦ

卡氏伯克霍尔德菌属(Ｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａ￣Ｃａｂａｌｌｅｒｏｎｉａ￣Ｐａｒａｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａ) ２.７７３±０.１４１ｂ １０.２７３±１.８４３ａ １０.３９２±１.３４６ａ

丛生放线菌属(Ａｃｔｉｎｏｓｐｉｃａ) １.４５９±０.２０３ｃ ８.９５７±０.４０４ａ ６.６４７±２.３９１ｂ

链霉菌属(Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ) ６.３３３±１.３６９ａ ２.１５８±０.６０７ｂ ４.４５０±１.４０２ａ

不黏柄菌属(Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ) ５.５０７±０.５１２ａ １.１０４±０.１７７ｂ １.４３３±０.２２０ｂ

不动杆菌属(Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ) ７.２１６±１.５２９ａ ０.１３２±０.０４４ｂ ０.１２１±０.０１４ｂ

黏液杆菌属(Ｍｕｃｉｌａｇｉｎｉｂａｃｔｅｒ) ４.１２４±０.９９５ａ １.４５５±０.４８１ｂ １.４１７±０.１４６ｂ

马赛菌属(Ｍａｓｓｉｌｉａ) ５.２３５±１.０２０ａ ０.１８５±０.０７０ｂ ０.３７１±０.２６１ｂ

颗粒菌属(Ｇｒａｎｕｌｉｃｅｌｌａ) ０.４９３±０.０２６ｂ ２.３７１±０.３１１ａ ２.６５１±０.７８６ａ

慢生根瘤菌属(Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ) １.０１２±０.０３１ｃ １.３８１±０.２４５ｂ １.８６１±０.１６０ａ

Ｔｅｒｒａｃｉｄｉｐｈｉｌｕｓ １.０３０±０.０６０ｂ １.３２５±０.１９９ａ ０.８３３±０.１０６ｂ

鞘氨醇单胞菌属(Ｈａｌｉａｎｇｉｕｍ) １.５６９±０.１７１ａ ０.４６７±０.２６３ｂ ０.７３１±０.２２３ｂ

Ｐｓｅｕｄｏｌａｂｒｙｓ ０.４８４±０.０４７ｃ ０.８９５±０.１５０ｂ １.１５９±０.０５７ａ

酸球菌属(Ａｃｉｄｉｐｉｌａ) ０.５８５±０.０４９ｂ １.２０６±０.２７４ａ ０.７３６±０.０９５ｂ

罗河杆菌属(Ｒｈｏｄａｎｏｂａｃｔｅｒ) ０.３９４±０.０４７ｂ ０.７７３±０.４７９ａｂ １.３２５±０.４４２ａ

Ｄｙｅｌｌａ ０.８０５±０.４９２ａ ０.８４９±０.６９２ａ ０.７０２±０.１１１ａ

类诺卡氏菌属(Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ) ０.８７１±０.１７９ａ ０.６２１±０.２３１ａ ０.７９０±０.０５０ａ

苔藓杆菌属(Ｂｒｙｏｂａｃｔｅｒ) ０.４３６±０.０６４ｃ ０.７３１±０.０５２ｂ １.０７１±０.２５０ａ

寡养单胞菌属(Ｓｔｅｎｏｔｒｏｐｈｏｍｏｎａｓ) ０.２７８±０.３９９ａ １.８８９±３.６６６ａ ０.０５７±０.０２６ａ

Ｈａｌｉａｎｇｉｕｍ ０.３１９±０.０３４ｂ １.０３３±０.４１５ａ ０.６２９±０.１３４ａｂ

蛭弧菌属(Ｂｄｅｌｌｏｖｉｂｒｉｏｎｏｔａ) １.７２２±０.２５９ａ ０.０９７±０.０２１ｂ ０.１２０±０.０２４ｂ

其他菌属 １８.６４４±０.８０４ａ １６.１３８±４.５４０ａ １４.９７５±１.１５８ａ

未分类的细菌 ３８.７１０±１.３６５ｂ ４５.９５８±５.８５９ａ ４７.５２８±３.６７２ａ
ＣＫ１:未种植草莓的原始栽培基质ꎻＣＫ２:未增温处理的草莓根际基质ꎻＨＦ:电热线持续增温处理的草莓根际基质ꎮ 同一行数据后不同小写字母
表示差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ
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表 ７　 相对丰度前 ２０ 的真菌(属水平)
Ｔａｂｌｅ ７　 Ｔｏｐ ２０ ｆｕｎｇｉ ａｔ ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ ｂｙ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ

真菌　 　 　 　 　 　 　 　 　 　
相对丰度(％)

ＣＫ１ ＣＫ２ ＨＦ

木霉菌属(Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ) １.１２５±０.６７５ｂ ２.４３８±０.９３２ｂ ３４.０９５±９.６０９ａ

伞状霉菌属(Ｕｍｂｅｌｏｐｓｉｓ) １２.６０４±３.０５５ａ ８.７０８±０.７４２ｂ ７.３４３±２.４３９ｂ

假丝酵母菌属(Ｃａｎｄｉｄａ) ９.９６１±１.０４０ａｂ １０.９８２±３.５４５ａ ６.４６７±１.８６４ｂ

Ｃｏｎｌａｒｉｕｍ ４.５８７±０.８３７ｂ ６.３０２±１.３２９ａ ５.２４０±０.７７５ａｂ

斜盖伞属(Ｃｌｉｔｏｐｉｌｕｓ) ６.１８５±６.８８９ａ ５.６３９±４.７０８ａ ２.２３５±０.５４０ａ

青霉菌属(Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ) ３.５１０±０.４８７ｂ ６.８３１±１.５４４ａ ３.４６０±０.７４５ｂ

锥毛壳属(Ｃｏｎｉｏｃｈａｅｔａ) ２.５３９±１.２３５ａ ３.１０３±０.４５９ａ １.８７３±０.８６７ａ

Ｐａｐｉｌｉｏｔｒｅｍａ ０.０９０±０.０６９ｂ ４.８９１±０.５６１ａ ０.１６４±０.００６ｂ

曲霉属(Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ) ２.２９４±１.０６４ａ ０.４２７±０.１０７ｂ ０.７３５±０.２６７ｂ

白鬼伞属(Ｌｅｕｃｏｃｏｐｒｉｎｕｓ) ０.１４１±０.０５８ｂ ０.５９７±０.６２６ｂ ２.６９５±１.７３５ａ

链格孢菌属(Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ) １.７３３±０.２９４ａ １.３０１±０.９７４ａ ０.１６８±０.０９０ｂ

Ｇｌｙｃｉｎｅ ２.２４４±１.００４ａ ０.５８６±０.５９５ｂ ０.２２７±０.０８２ｂ

篮状菌属(Ｔａｌａｒｏｍｙｃｅｓ) ０.６８２±０.０９０ｂ １.４９４±０.６４２ａ ０.７０７±０.２４３ｂ

Ｍｅｌｉｎｉｏｍｙｃｅｓ ０.４０９±０.３０４ａ ２.０８０±３.１１１ａ ０.１０５±０.１２０ａ

铬孢菌属(Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ) ２.３４７±２.６６１ａ ０.０４３±０.０１６ａ ０.０３８±０.０２８ａ

镰刀菌属(Ｆｕｓａｒｉｕｍ) ０.０３１±０.０１７ｂ ０.９７０±０.４７４ａ ０.６２９±０.３９４ａ

树粉孢属(Ｏｉｄｉｏｄｅｎｄｒｏｎ) ０.４９９±０.２２２ａ ０.３１４±０.１３７ａｂ ０.２０６±０.０５８ｂ

四胞菌属(Ｍｉｃｒｏｔｅｔｒａｓｐｏｒａ) ０.９３０±０.８８１ａ ０.０１３±０.０２１ｂ ０.０１２±０.０１６ｂ

汉逊酵母属(Ｈａｎｓｅｎｕｌａ) ０.８２０±０.７３３ａ ０.０１１±０.０１６ｂ ０.０１５±０.０２３ｂ

Ｃｕｔａｎｅｏｔｒｉｃｈｏｓｐｏｒｏｎ ０.２１１±０.０３１ａ ０.１６７±０.０８４ａ ０.２４１±０.１８１ａ

其他菌属 ５.４５１±１.５２８ａ ３.７５６±０.８１７ｂ １.３８８±０.３０７ｃ

未分类的真菌 ３６.１７４±７.９３２ａ ３７.２２５±２.０３０ａ ２９.６９５±４.３８２ａ
ＣＫ１:未种植草莓的原始栽培基质ꎻＣＫ２:未增温处理的草莓根际基质ꎻＨＦ:电热线持续增温处理的草莓根际基质ꎮ 同一行数据后不同小写字母
表示差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ

２.６　 草莓根际细菌、真菌微生物群落功能

利用 Ｔａｘ４Ｆｕｎ 软件对草莓根际基质中细菌的功

能进行分析ꎮ 如图 ４ 所示ꎬＣＫ１ 基质中的细菌功能主

要富集在二元组分系统、细菌分泌系统、精氨酸和脯

氨酸代谢、氨基酸和核糖代谢、丙酮酸代谢、肽聚糖生

物合成、淀粉和蔗糖代谢、细菌趋化、鞭毛组装、嘧啶

代谢途径中ꎻＣＫ２ 草莓根际基质中的细菌功能主要富

集在 ＡＢＣ 转运器ꎬ甘氨酸、丝氨酸、苏氨酸代谢ꎬ氧化

磷酸化ꎬ乙醛酸和二羧酸酯代谢途径中ꎻＨＦ 处理草莓

根际基质中的细菌功能主要富集在 ＡＢＣ 转运器ꎬ甘
氨酸、丝氨酸和苏氨酸代谢ꎬ氧化磷酸化ꎬ乙醛酸和二

羧酸酯代谢ꎬ嘌呤代谢ꎬ氨甲酰 ｔＲＮＡ 合成ꎬ卟啉和叶

绿素代谢ꎬ氮素代谢ꎬ细胞周期ꎬ核糖体途径中ꎮ
基于 ＦＵＮＧｕｉｌｄ 数据库对草莓根际基质中真菌

群落的功能进行分析ꎮ 如图 ５ 所示ꎬＣＫ２ 草莓根际

基质中病理营养型、腐生￣共生营养型、病理￣腐生营

养型和病理￣腐生￣共生营养型、腐生营养型真菌的

相对丰度高于 ＨＦ 处理草莓根际基质ꎮ ＣＫ２ 草莓根

际基质中病理￣共生营养型、共生营养型真菌的相对

丰度低于 ＣＫ１ 基质ꎮ

３　 讨论与结论

３.１　 微生物群落对基质增温的响应

土壤微生物的 α 多样性指示微生物群落结构

的多样性和丰富度[２０￣２５]ꎮ 土壤微生物群落多样性

越高ꎬ土壤生态系统越稳定ꎬ对外界环境变化的适应

能力越强[２６￣２７]ꎮ 本研究发现ꎬ基质增温处理显著提

高了草莓根际基质中细菌群落的多样性和丰富度ꎬ

９６１陈晓东等:基质增温对设施栽培草莓根际微生物群落结构的影响



ＣＫ１:未种植草莓的原始栽培基质ꎻＣＫ２:未增温处理的草莓根际

基质ꎻＨＦ:电热线持续增温处理的草莓根际基质ꎮ
图 ４　 细菌群落的功能

Ｆｉｇ.４　 Ｔｈｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

ＣＫ１:未种植草莓的原始栽培基质ꎻＣＫ２:未增温处理的草莓根际

基质ꎻＨＦ:电热线持续增温处理的草莓根际基质ꎮ
图 ５　 真菌群落的功能

Ｆｉｇ.５　 Ｔｈｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

但降低了真菌群落的多样性和丰富度ꎮ 已有研究结

果表明ꎬ土壤温度升高会增加芽孢杆菌门、放线菌门

及厚壁菌门细菌的相对丰度[１１ꎬ２１]ꎮ 而真菌对环境

变化的适应能力较弱ꎬ温度升高会导致其群落丰度

降低ꎮ 本研究结果与前人研究结果一致ꎮ 土壤温度

变化可能通过改变土壤活性碳库含量影响微生物群

落结构ꎮ 短期升温会促进微生物生命活动ꎬ加速土

壤活性碳库的消耗ꎬ进而抑制微生物群落的扩增ꎬ最
终适应高温的种群逐渐成为优势种群[１１ꎬ２２]ꎮ
３.２　 响应基质增温的微生物及其功能分析

在本研究中ꎬ与未增温处理相比ꎬ增温处理的草莓

根际基质中链霉菌属(Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ)、慢生根瘤菌属

(Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ)、Ｐｓｅｕｄｏｌａｂｒｙｓ 及苔藓杆菌属 (Ｂｒｙ￣
ｏｂａｃｔｅｒ)细菌的相对丰度显著提高(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ 链霉菌

属细菌作为植物根际促生菌ꎬ在植物生长过程中具有

固氮、溶磷、产铁载体及抗病等多种功能[２３]ꎮ 研究结果

表明ꎬ草莓内生链霉菌 ＣＩＮｖ１ 不仅能有效防治炭疽病ꎬ
还具有产生吲哚乙酸、固氮及溶磷的能力ꎬ外源喷施

ＣＩＮｖ１ 可显著提高草莓叶片数量、株高及鲜重[２４]ꎮ
Ｓｈｅｎ 等[２５]从草莓定植土壤中分离得到链霉菌菌株

Ｂ０４ꎬ该菌株不仅能分泌降解真菌细胞壁的几丁质酶ꎬ
防治草莓根腐病ꎬ还能促进植株生长发育ꎬ提高产量ꎮ

在真菌群落方面ꎬ木霉菌属真菌对增温处理的

响应最为显著ꎮ 木霉菌作为自然界广泛分布的丝状

真菌ꎬ在促进植物生长和增强抗逆性方面具有重要

作用ꎮ 研究结果表明ꎬ外源施用木霉菌菌剂(Ｔ２２、
ＴＨ１ 及 ＧＶ４１)不仅能促进草莓植株生长、提高草莓

产量ꎬ还能促进花青素等抗氧化物质的积累[２６]ꎮ
Ｌｉｕ 等[２７]研究发现ꎬ施用木霉菌菌剂 ＣＭＴ１０ 可有效

防治草莓根腐病ꎬ同时显著提高植株高度、根长及总

鲜重等生长指标ꎮ
进一步分析微生物群落功能发现ꎬ增温处理后ꎬ

富集于嘌呤代谢、氨甲酰 ｔＲＮＡ 合成、卟啉和叶绿素

代谢、氮素代谢、细胞周期、核糖体途径中的细菌相

对丰度增多ꎬ病理营养型、腐生￣共生营养型、病理￣
腐生营养型及病理￣腐生￣共生营养型、腐生营养型

真菌相对丰度减少ꎬ这可能是因为木霉菌属(Ｔｒｉ￣
ｃｈｏｄｅｒｍａ)真菌相对丰度的增加导致致病菌数量减

少ꎮ 本研究结果表明ꎬ基质增温处理显著提高了草

莓根际基质中链霉菌属和木霉菌属中植物促生菌的

相对丰度ꎬ有助于促进草莓产量提高ꎮ 然而ꎬ其具体

作用机制尚不明确ꎬ仍需要开展更深入的研究ꎮ
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