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胡麻连作对土壤细菌群落的影响

王立光ꎬ叶春雷ꎬ陈　 军ꎬ李进京ꎬ罗俊杰
(甘肃省农业科学院生物技术研究所ꎬ甘肃 兰州 ７３００７０)

摘　 要:采集种植 １、２ ａ 和 ３ ａ 的胡麻土壤ꎬ利用高通量测序技术对不同胡麻连作年限土壤细菌群落进行测定ꎬ
旨在揭示不同连作年限对胡麻土壤细菌群落结构和多样性的影响ꎮ 结果表明:连作 ３ ａ 土壤样本细菌 ＯＴＵ 数目最

多ꎬ为 １ ７７３ 条ꎬ细菌群落丰度指数(Ｃｈａｏ 指数 １ ７５９.０７ 和 Ａｃｅ 指数 １ ７４１.８９)最高ꎬ而细菌群落多样性(Ｓｈａｎｎｏｎ 指数

Ｔ１(６.４５)>Ｔ２(６.４１)>Ｔ３(６.３３)ꎬＳｉｍｐｓｏｎ 指数 Ｔ１(０.００３４) <Ｔ２(０.００３７) <Ｔ３(０.００７４))随着连作年限增长而降低ꎻ不
同连作年限胡麻土壤内共获得 ３６ 门的细菌ꎬ且优势菌门(丰度占比>０.０１)都为变形菌门(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)、酸杆菌门

(Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ)、放线菌门(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)和绿湾菌门(Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ)等 １２ 个菌门ꎬ但各优势菌门在各样本中所占的丰

度不同ꎻ随着连作年限增加ꎬ变形菌门丰度(Ｔ１(３１.７４％) >Ｔ２(２７.６９％) >Ｔ３(２５.２１％))逐渐降低ꎬ酸杆菌门丰度(Ｔ１
１９.３９％ꎬＴ２ ２１.９９％ꎬＴ３ １４.２８％)和拟杆菌门丰度(Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓꎬ Ｔ１ ７.２９％ꎬＴ２ ８.７２％ꎬＴ３ ２.５９％)先增加后降低ꎬ放线

菌门丰度(Ｔ１(１２.１６％)<Ｔ２(１５.３８％)<Ｔ３(２４.１２％))和绿湾菌门丰度(Ｔ１(９.５８％)<Ｔ２(１０.９９％)<Ｔ３(１１.８２％))逐渐

增加ꎮ 土壤细菌群落β多样性分析显示ꎬ连作显著改变土壤细菌的群落结构ꎬ其影响随连作年限增长而增强ꎮ 研究

表明胡麻连作降低土壤细菌多样性ꎬ影响细菌群落结构组成ꎮ
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　 　 连作障碍作为困扰农业生产的一个复杂问题ꎬ
其形成机制是农业发展研究的热点ꎬ备受国内外学

者关注ꎮ 连作障碍是土壤内部诸多因素综合作用

的外在表现ꎬ目前研究主要认为土壤理化性质、自
毒作用及土壤微生物群落是引起连作障碍发生的

主要因素[１－３]ꎮ 土壤微生物在土壤中一直扮演着重

要角色ꎬ对土壤养分的吸收转化及作物生长发育具

有显著影响[４－５]ꎮ 研究表明ꎬ连作障碍程度受到种

植作物、种植模式、土壤类型及连作年限等因素的

影响ꎬ连作会对土壤微生物群落结构与物种多样性

造成破坏ꎬ抑制有益微生物的生长ꎬ促进病原微生

物积累与生长ꎬ造成土壤微生态系统失衡ꎬ从而导

致作物产量降低[６－１３]ꎮ 细菌是土壤微生物群落中的

重要类群ꎬ在土壤微生物群落中起着重要作用ꎮ 大

豆、硒砂瓜及烟草等研究发现ꎬ土壤细菌群落结构与

连作障碍关系密切ꎬ受连作年限和作物种类的影

响[６－７ꎬ１４]ꎮ 因此ꎬ对不同作物连作中的细菌群落变化

进行研究ꎬ将对破解其连作障碍有重要意义ꎮ
胡麻(Ｌｉｎｕｍ ｕｓｉｔａｔｉｓｓｉｍｕｍ)是我国西北和华北

黄土高原地区重要的油料作物ꎮ 在实际农业生产

中ꎬ尤其干旱和半旱区的种植户发现ꎬ胡麻连作 ２~３
ａ 后其产量就显著降低ꎬ而利用间作或轮作模式ꎬ可
使其状况得到明显改善ꎮ 经研究发现ꎬ胡麻连作 ３ ａ
会导致土壤水提液自毒作用明显加强ꎬ降低种子萌

发、抑制植株生长ꎬ降低产量ꎬ并对土壤酶活性造成

不利影响ꎬ表现出明显的连作障碍现象[１５－１８]ꎮ 目

前ꎬ关于胡麻连作障碍的研究虽然已经取得部分成

果ꎬ但胡麻连作对土壤细菌群落多样性及群落结构

影响的研究少有报道ꎬ因此ꎬ本试验通过高通量测

序技术对胡麻连作土壤内细菌群落进行测定ꎬ研究

胡麻连作条件下土壤细菌群落变化ꎬ以期从细菌群

落变化角度解析胡麻连作障碍机制ꎬ从而为消减胡

麻连作障碍提供理论依据ꎬ为胡麻产业的良性发展

提供技术支撑ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验材料及试验地概况

试验所用胡麻品种为陇亚 １０ 号ꎬ由甘肃省农业

科学院作物所提供ꎮ 试验地点为甘肃省榆中县试

验地(Ｅ１０４°０６′３５″、Ｎ３５°５０′３６″)ꎬ海拔 １ ６００ ｍꎬ属
于黄土高原丘陵沟壑半干旱高寒区ꎬ年均降水量

４５０ ｍｍꎬ年蒸发量 １ ４００ ~ １ ４５０ ｍｍꎬ样地区域土壤

类型为黄绵土ꎬ有机质 １８.５ ｇｋｇ－１ꎬ全氮 １.１５ ｇ
ｋｇ－１ꎬ全磷 １.５ ｇｋｇ－１ꎬ有效氮 ４９.４ ｍｇｋｇ－１ꎬ有效

磷 ３８.９ ｍｇｋｇ－１ꎬ速效钾 １０４.１ ｍｇｋｇ－１ꎬｐＨ ８.１３ꎮ
试验地为浇灌地ꎬ３ 月底胡麻种植ꎬ整个生长期实行

规范化管理ꎬ胡麻生育期充分浇灌 ２ 次ꎮ
１.２　 田间试验处理

田间试验设置胡麻种植 １ ａ(Ｔ１)、连作 ２ ａ(Ｔ２)
和连作 ３ ａ(Ｔ３)ꎬ每个处理设置 ３ 个重复ꎬ随机区组

排列ꎬ每小区面积 ３０ ｍ２(６ ｍ×５ ｍ)ꎮ 为防止小区间

相互影响ꎬ小区间用宽 ６０ ｃｍ、高 ５０ ｃｍ 土埂分隔ꎮ
１.３　 土样采集

在收获后分别采集胡麻种植 １ ａ、连作 ２ ａ 和连

作 ３ ａ 的根际土壤ꎬ土壤样品采集采用“Ｓ”型布点ꎬ
保证 ６~８ 个采样点ꎬ采样土壤充分混合ꎬ剔除枯叶、
腐叶等ꎬ每小区获得 ２ 份土样ꎮ 每种处理的 ３ 个重

复土样充分混合ꎬ最终每种处理获得 ２ 个土壤样本ꎬ
用四分法取适量土样放入自封袋ꎬ迅速置于干冰上

保存ꎬ带回实验室进行后续分析ꎮ
１.４　 样品 ＤＮＡ 提取及高通量测序

准确称取 ０.１ ｇ 土样ꎬ按照土壤微生物 ＤＮＡ 提

取试剂盒说明书步骤ꎬ分别提取各土样的总 ＤＮＡꎬ
Ｄｒｏｐ２０００ 测定浓度和纯度ꎬ１.０％琼脂糖凝胶电泳检

测 ＤＮＡ 完整性ꎮ 设计带有 ｂａｒｃｏｄｅ 的融合引物ꎬ针
对细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 的 Ｖ３~Ｖ４ 区进行 ＰＣＲ 扩增ꎬ扩增

特异性引物序列为 ３３８Ｆ:ＡＣＴＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧ￣
ＣＡꎬ８０６Ｒ:ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴꎮ 对扩增产

物进行 ２ ％琼脂糖凝胶电泳后切胶回收 ＰＣＲ 产物ꎬ
并用 ＱｕａｎｔｉＦｌｕｏｒＴＭ－ＳＴ 蓝色荧光定量系统进行定量

检测ꎬ按照每个样本测序量要求ꎬ进行相应比例的

混合ꎬ合格样品交由美吉生物医药科技公司进行

Ｍｉｓｅｑ 文库构建及高通量测序ꎬ测序平台为 ＰＥ３００ꎮ
１.５　 数据处理与分析

测序后ꎬ对原始数据进行拼接、过滤处理ꎬ得到优

化序列ꎬ进行 ＯＴＵ(Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｉｔｓ)聚类

分析、Ａｌｐｈａ 多样性分析、物种组成分析、Ｂｅｔａ 多样性

分析及物种差异分析ꎮ 其中ꎬ序列拼接利用 ＦＬＡＳＨ、序
列过滤利用 ＱＩＭＥꎬ聚类利用 ＵＰＡＲＳＥ ｐｉｐｅｌｉｎｅ 软件ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 胡麻不同连作年限下土壤细菌 ＯＴＵ 分布

测序结果优化后共获得 １９３ ８３６ 条有效序列ꎬ按
９７％相似度归并后通过 ＯＴＵ 聚类分析得到 １ ８６１ 条
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ＯＴＵꎮ 对各土样测序得到的 ＯＴＵ 进行分类ꎬ结果表明

三类样品中共有的 ＯＴＵ 为 １ ５７８ 条ꎬＴ１、Ｔ２ 和 Ｔ３ 分别

具有特异 ＯＴＵ 为 ３０、１３ 和 ３７ 条ꎬ仅 Ｔ１ 和 Ｔ２ 共有的

ＯＴＵ 为 ４５ 条ꎬＴ１ 与 Ｔ３ 共有而 Ｔ２ 没有的 ＯＴＵ 为 ６７
条ꎬＴ１ 不具有而 Ｔ２ 和 Ｔ３ 共有的 ＯＴＵ 为 ９１ 条(图 １)ꎮ
２.２　 胡麻不同连作年限下土壤细菌物种多样性分析

采用 Ｃｈａｏ 指数、 Ａｃｅ 指数、 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数对不同连作年限的胡麻根际土壤细菌

群落 Ａｌｐｈａ 多样性进行分析ꎬ从而反映细菌群落的

丰度和多样性ꎮ 由表 １ 可知各样本文库覆盖率均大

于 ９９.４％ꎬ说明测定结果能够真实反映各样本的细

菌群落组成ꎮ 不同处理样本根际细菌多样性指数

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数表现为 Ｔ１>Ｔ２>Ｔ３ꎬＳｉｍｐｓｏｎ 指数表现

为 Ｔ３>Ｔ２>Ｔ１ꎬ细菌群落丰度(Ｃｈａｏ 指数和 Ａｃｅ 指数)

图 １　 不同种植年限土壤细菌 ＯＴＵ 分布 ｖｅｎｎ 图
Ｆｉｇ.１　 Ｖｅｎｎ ｄｉａｇｒａｍ ｉｌｌｕｓｔｒａｔｉｎｇ ＯＴＵ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ
ｂａｃｔｅｒｉａ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓ ｃｒｏｐｐｉｎｇ ｙｅａｒｓ ｓｏｉｌ

表 １　 不同连作年限土壤中细菌的 Ａｌｐｈａ 多样性分析
Ｔａｂｌｅ １　 Ａｌｐｈａ ｂａｃｔｅｒｉａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ｉｎ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓ ｃｒｏｐｐｉｎｇ ｙｅａｒｓ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

Ｃｈａｏ 指数
Ｃｈａｏ ｉｎｄｅｘ

Ａｃｅ 指数
Ａｃｅ ｉｎｄｅｘ

覆盖度 / ％
Ｃｏｖｅｒａｇｅ

Ｔ１ ６.４５ ０.００３４ １７１３.０８ １７０２.２６ ９９.４
Ｔ２ ６.４１ ０.００３７ １６９４.６３ １６７６.３２ ９９.４
Ｔ３ ６.３３ ０.００７４ １７５９.０７ １７４１.８９ ９９.４

　 　 注:Ｔ１—连作 １ ａꎬＴ２—连作 ２ ａꎬＴ３—连作 ３ ａꎬ下同ꎮ
Ｎｏｔｅ: Ｔ１— ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓｌｙ ｐｌａｎｔｅｄ ｆｏｒ ｏｎｅ ｙｅａｒꎬ Ｔ２— ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓｌｙ ｐｌａｎｔｅｄ ｆｏｒ ｔｗｏ ｙｅａｒｓꎬ Ｔ３— ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓｌｙ ｐｌａｎｔｅｄ ｆｏｒ ｔｈｒｅｅ ｙｅａｒｓꎬ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

则表现 Ｔ３>Ｔ１>Ｔ２ꎬ说明细菌多样性随着连作年限

增加而降低ꎬ而细菌丰度先降低后再升高ꎬ且连作

３ ａ的细菌丰度高于连作 １ ａꎮ
２.３ 　 胡麻不同连作年限下土壤细菌物种丰富度

分析

　 　 样本检测出的细菌主要分布在 ３６ 个门ꎬ７７ 个

纲ꎬ１４４ 个目ꎬ２５９ 个科ꎬ４２８ 个属ꎬ８０４ 个种ꎮ 在门分

类水平对土壤细菌分析发现ꎬＴ１、Ｔ２ 和 Ｔ３ 土壤具有

的细菌门数分别为 ３３、３２ 个和 ３５ 个ꎬ其中有 ３１ 个

细菌门三者所共有ꎬＴ１ 和 Ｔ２ 土壤内的 ＷＷＥ３ 菌门

在 Ｔ３ 土壤内未检测到ꎬＴ２ 土壤内未检测到 Ｔ１ 和

Ｔ３ 土 壤 内 的 Ｐｅｒｅｇｒｉｎｉｂａｃｔｅｒｉａ 菌 门ꎬ 衣 原 体 门

(Ｃｈｌａｍｙｄｉａｅ)、梭杆菌门(Ｆｕｓｏｂａｃｔｅｒｉａ)和 ＢＪ－１６９ 菌

门只有在 Ｔ３ 土壤内检测到(图 ２Ａ)ꎮ 对土壤细菌

优势菌门(丰度占比>０.０１)分析表明ꎬ３ 种土壤内的

优势菌门均为相同的 １２ 个菌门ꎬ但不同土壤内各优

势细菌门的相对丰度存在差异ꎬ相对丰度前四的优

势菌门分别为变形菌门(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)、酸杆菌门

(Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ)、放线菌门(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)和绿湾菌

门(Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ)(图 ２Ｂ)ꎮ 相对丰度第一的变形菌门

随着种植年限增长相对丰度逐年降低ꎬ其相对丰度

分别为３１.７４％、２７.６９％和 ２５.２１％ꎮ 酸杆菌门表现

出先升高再降低ꎬＴ３ 中的相对丰度比 Ｔ１ 降低了

３５.７６％ꎮ 放线菌门相对丰度变化与变形菌门相反ꎬ
表现出随着种植年限增长相对丰度逐年升高ꎬ相对

丰度分别为１２.１６％、１５.３８％和 ２４.１２％ꎮ 绿湾菌门

的相对丰度分别为 ９.５８％、１０.９９％和 １１.８２％ꎬ与放

线菌门一样ꎬ都是随着种植年限增长而升高ꎮ Ｔ３ 土

壤中拟杆菌门(Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ)的相对丰度明显低于

Ｔ１ 和 Ｔ２ꎬ仅是 Ｔ１ 和 Ｔ２ 的 ２９.８２％和 ３５.６２％ꎮ 芽单

胞菌门(Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ)在 Ｔ２ 和 Ｔ３ 土壤内的相

对丰度接近ꎬ分别为 ４.９８％和 ５.３５％ꎬ但 Ｔ１ 土壤内

相对丰度为８.０２％ꎬ明显高于 Ｔ１ 和 Ｔ２ꎮ 后壁菌门

(Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ)在各土壤内的相对丰度为 Ｔ３(９.６７％)
>Ｔ１(３.２９％) >Ｔ２(１.３２％)ꎮ 硝化螺旋菌门(Ｎｉｔｒｏ￣
ｓｐｉｒａｅ)在 Ｔ１ 土壤内相对丰度为 ２.９９％ꎬ高于 Ｔ２ 和

Ｔ３ 土壤内的相对丰度 １.２８ ％和 １.３３％ꎮ 疣微菌门

(Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａｅ)和浮霉菌门( Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ)也

随着连作年限增长相对丰度逐渐增加ꎬＴ３ 土壤内其

相对丰度分别达到 １.５７％和 １.４１％ꎮ 另外蓝藻菌门

(Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)和 Ｓａｃｃｈａｒｉｂａｃｔｅｒｉａ 菌门在 Ｔ２ 土壤内

的相对丰度较高ꎬ分别为 ２.０６％和 １.０２％(图 ２Ｂ)ꎮ
２.４　 胡麻连作对土壤细菌群落结构影响

对测序结果的主成分分析(Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ
ａｎａｌｙｓｉｓꎬＰＣＡ)发现ꎬ胡麻不同种植年限土壤细菌群

落丰度差异比较明显ꎮ 如图 ３Ａ 所示ꎬ土壤 ＰＣ１ 贡献
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图 ２　 门分类水平上不同连作年限土壤细菌物种相对丰度(Ａ)及主要菌门(Ｂ)
Ｆｉｇ.２　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓ ｃｒｏｐｐｉｎｇ ｙｅａｒｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ(Ａ) ａｎｄ ｍａｊｏｒ ｂａｃｔｅｒｉａ (Ｂ)ａｔ ｔｈｅ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ｐｈｙｌｕｍ

图 ３　 不同连作年限土壤中细菌群落 β 多样性分析
Ｆｉｇ.３　 β ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓ ｃｒｏｐｐｉｎｇ ｙｅａｒｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ
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率为 ３８.８１％ꎬＰＣ２ 的贡献率为 ２４.５５％ꎬＴ１ 分布在

ＰＣ１ 的负值区域和 ＰＣ２ 的正值区域ꎬ且分布集中ꎬ
而 Ｔ２ 分布于 ＰＣ１ 和 ＰＣ２ 的负值区域ꎬ分布相对较

远ꎬＴ３ 聚集到 ＰＣ１ 和 ＰＣ２ 的正值区域ꎬ样本集中ꎮ
基于 Ｗｅｉｇｈｔｅｄ Ｕｎｉｆｒａｃ 距离矩阵进行聚类分析ꎬ如图

３Ｂ 所示ꎬＴ１ 和 Ｔ２ 土壤聚为一类ꎬＴ３ 土壤单独分为

一类ꎬ说明 Ｔ１ 和 Ｔ２ 土壤细菌群落差异相对小ꎬ随
着连作年限增长土壤细菌群落差异变大ꎮ

３　 讨论与结论

土壤内细菌群落多样性往往会伴随连作障碍

发生而改变ꎮ 岳思君等[６] 对不同连作年限硒砂瓜

土壤群落研究发现ꎬ随着连作年限增长ꎬ细菌菌群

多样性指数和丰富度指数都逐渐增加ꎮ 林震等[１９]

也研究证明连作 ４ ａ 苜蓿根际土壤细菌群落多样性

指数高于 ０ ａ 苜蓿ꎮ 而高林等[７]对烟草连作土壤微

生物群落分析发现ꎬ细菌的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和 Ｃｈａｏ 指

数都随着连作年限增长而下降ꎮ 纳小凡等[２０] 对枸

杞种植研究表明ꎬ与对照样地相比ꎬ连作地种植枸

杞根际细菌群落 α 多样性降低ꎮ 大豆中也有证据

表明ꎬ连作 ２ ａ 根际土壤中细菌丰富度和多样性指

数低于连作 ０ ａ[１４]ꎮ 这种随连作种植年限增长而细

菌多样性指数降低的现象也在黑胡椒、黄瓜、草莓

和花生等作物中得到证实[２１－２４]ꎮ 这些研究成果显

示ꎬ连作土壤根际中细菌群落多样性的变化与栽培

作物及连作年限相关ꎬ在特定的连作年限内ꎬ有的

随连作年限而升高ꎬ有的随连作年限而降低ꎮ 本研

究中胡麻连作土壤根际细菌群落的多样性随着连

作年限而逐渐降低ꎬ但细菌丰度并未保持持续降低

趋势ꎬ而在连作 ３ ａ 根际土壤内丰富度指数最大ꎬ这
与以上所示的研究成果都有所差异ꎮ

种植连作年限增加ꎬ土壤内细菌群落差异也随

之改变ꎬ但不同作物连作对细菌群落影响也存在差

别ꎮ 烟草不同连作年限土壤细菌中变形菌门占比

最高ꎬ放线菌门和泉古菌门的丰富度则随着增加ꎬ
细菌群落差异变大[７]ꎮ 硒砂瓜连作土壤内的优势

菌门为放线菌门、变形菌门、绿湾菌门和酸杆菌门ꎬ
放线菌门和酸杆菌门丰度随着连作时间先增后降ꎬ
变形菌门丰度随着连作年限增长逐渐降低ꎬ而绿湾

菌门丰度先降后增[６]ꎮ 在大豆连作根际土壤细菌

群落测定中发现ꎬ变形菌门和放线菌门丰度在连作

２ ａ 土壤中低于对照ꎬ而酸杆菌门和绿弯菌门丰度表

现相反的趋势[１４]ꎮ 这些已有的报道说明ꎬ不同作物

种植土壤中各菌门的丰度存在差异ꎬ但放线菌门、
变形菌门、酸杆菌门和绿湾菌门等一般都包含在优

势菌门内ꎮ 番茄根际土壤细菌优势菌门中也包含

变形菌门和酸杆菌门[２５]ꎮ 本研究也得到相似的结

果ꎬ发现在胡麻不同连作年限根际土壤内的优势菌

门数量和种类是相同的ꎬ但不同土壤中各菌门丰度

不同ꎮ 变形菌门和放线菌门在土壤中是有益的菌

门ꎬ参与有机碳氮循环ꎬ在胡麻连作中ꎬ变形菌门丰

度随连作年限增长而降低ꎬ表现出与大豆、硒砂瓜

等连作中相似的趋势ꎬ不利于作物的生长ꎬ但放线

菌门丰度却表现出持续增高的趋势ꎬ这与大豆连作

中的趋势相反ꎬ却与烟草、硒砂瓜等连作中的早期

趋势相一致ꎬ说明随着连作年限进一步增长ꎬ胡麻

根际土壤内的放线菌门丰度很可能会表现出下降

的趋势ꎬ从而进一步加剧连作障碍的危害ꎮ 因此ꎬ
今后继续深入开展胡麻更长连作时间对细菌群落

结构影响研究ꎬ将对有效解决胡麻连作障碍十分必

要ꎮ 主成分分析表明ꎬ在胡麻不同种植年限的根际

土壤内ꎬ代表细菌群落分布的距离较远ꎬ说明群落

结构存在较显著差异ꎮ 进一步的聚类分析显示ꎬ相
同连作年限的样品聚集在一个分支ꎬ且随连作年限

增长样品间聚类水平降低ꎬ说明连作改变细菌菌门

所占比例ꎬ影响菌群结构组成ꎬ这与烟草和黄花蒿

连作土壤的研究结果一致[７ꎬ２６]ꎮ 本研究通过高通量

测序分析了胡麻连作条件下根际土壤细菌群落的

丰度及其变化规律ꎬ这些成果对改良胡麻种植技术

及缓解连作障碍提供了理论基础ꎮ
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