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马铃薯长期连作对土壤真菌
群落特征的影响
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摘　 要:利用田间长期定位试验ꎬ２０１９ 年基于 ＩＴＳ 高通量测序研究马铃薯 / 春小麦 / 碗豆轮作(Ｒ)、马铃薯连作

１ ａ(Ｃ１)、３ ａ(Ｃ３)、５ ａ(Ｃ５)、７ ａ(Ｃ７)和 ９ ａ(Ｃ９)的土壤真菌群落结构的演替特征ꎮ 结果表明:随着马铃薯连作年限

的增加ꎬ土壤真菌菌群丰度和 Ｃｈａｏ１ 显著增加ꎬＣ７ 和 Ｃ９ 马铃薯土壤真菌菌群丰度最高ꎬＲ 土壤真菌菌群丰度最低ꎬ
Ｃ７ 和 Ｃ９ 真菌群落的相似度较高ꎬＣ７、Ｃ９ 处理与 Ｒ 处理的真菌群落相似度低ꎬＣ１、Ｃ３、Ｃ５ 的真菌群落结构介于 Ｃ７、Ｃ９
与 Ｒ 之间ꎻ土壤真菌群落的相似度在纲水平上分为两类ꎬＣ７ 和 Ｃ９ 为一组ꎬＲ、Ｃ１、Ｃ３、Ｃ５ 为一组ꎻ在不同连作年限的

马铃薯农田土壤中ꎬ共检测到 ２７３ 个真菌属ꎬ其中有 １３ 个真菌属处理间差异显著ꎬ其中ꎬ青霉菌(Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ)在 Ｃ５、
Ｃ７ 和 Ｃ９ 土壤中数量显著高于 Ｒꎬ绿僵菌属(Ｍｅｔａｒｈｉｚｉｕｍ)在 Ｃ５、Ｃ７、Ｃ９ 中相对丰度显著高于 Ｒ、Ｃ１、Ｃ３ꎬ镰刀菌属

(Ｆｕｓａｒｕｉｍ)在 Ｃ５ 中相对丰度达最高ꎬ显著高于 Ｒ、Ｃ１、Ｃ３ 以及 Ｃ７、Ｃ９ꎻ马铃薯连作 ５ ａ 后引起农田真菌群落分布发生

变化ꎮ 青霉菌、绿僵菌属在长期连作农田中大量富集ꎬ镰刀菌属数量下降ꎬ连作障碍程度趋于减缓ꎮ
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　 　 马铃薯(Ｓｏｌａｎｕｍ ｔｕｂｅｒｏｓｕｍ Ｌ.)是世界第四大粮

食作物ꎬ我国是马铃薯种植面积最大的国家ꎬ约占

世界种植面积的 ２２％[１－２]ꎮ 由于人口不断增长ꎬ预
计到 ２０５０ 年全球粮食需求将翻一番[３－４]ꎮ 中国作

为世界第二大经济体ꎬ一直在采取措施提高粮食产

量ꎬ２０１５ 年中国农业部启动马铃薯主粮化战略ꎬ到
２０２０ 年ꎬ马铃薯面积由 ５.３×１０６ｈｍ２增加到 １.０×１０７

ｈｍ２以上[５]ꎮ 近年来ꎬ马铃薯连年种植现象非常普

遍ꎬ连作会造成环境因子的过度消耗ꎬ使土壤微生

态环境恶化ꎬ植物病原体富集ꎬ最终导致作物生长

障碍[６]ꎮ 连作导致马铃薯土传病害逐年加剧ꎬ严重

影响了马铃薯产业的健康发展ꎮ 据报道ꎬ马铃薯连

作 ２ ａꎬ产量没有显著变化ꎬ但连作第 ３ 年ꎬ产量下降

１７.０７％以上[７－８]ꎮ 有研究表明ꎬ微生态系统的失衡

是造成连作障碍发生的主要原因之一ꎬ土壤微生物

类群的变化又会影响土壤微生态功能[６]ꎮ 马铃薯

连作导致的土壤微生物群落结构演替一直以来备

受关注ꎮ 因此ꎬ研究不同连作年限下土壤微生物多

样性的变化ꎬ对于促进马铃薯种植业的可持续发展

具有重要意义ꎮ
土壤真菌与土传病害的发生密切相关[９]ꎮ 孟

品品等[１０]采用 ＰＣＲ－ＤＧＧＥ 分子指纹图谱技术研究

了马铃薯连作对根际土壤真菌种群结构的影响ꎬ研
究表明连作使根际土壤中病原真菌成为优势种群ꎬ
根际微生态环境恶化ꎮ 李继平等[１１] 采用稀释平板

法和残渣分离法研究了马铃薯连作对土壤病原真

菌种群动态变化的影响ꎬ发现 ０~１０ ｃｍ 土层中土传

病原真菌菌落数随连作年限的增加而增加ꎮ 龚静

等[１２]研究表明ꎬ马铃薯连作 １ 季和 ３ 季土壤真菌结

构相似ꎮ 研究发现ꎬ大豆长期连作ꎬ真菌群落结构

和功能组成向利于植物健康方向发展[１３]ꎮ 大豆长

期连作(６~３８ ａ)ꎬ土壤中抑制大豆胞囊线虫的假单

胞菌属 (Ｐｓｕｄｏｍｏｎａｓ)、紫霉属 (Ｐｕｒｐｕｒｅｏｃｉｌｌｉｕｍ) 和

ｐｏｃｈｏｎｉａ 丰度逐年增加[１４]ꎮ 与连作 ３ ａ 相比ꎬ大豆

连作 ２０ ａ 根 际 土 壤 中 根 腐 病 病 原 菌 镰 孢 菌

(Ｆｕｓａｒｉｕｍ ｏｘｙｓｐｏｒｕｍ)种群密度显著降低[１５]ꎮ 长期

种植马铃薯是否有利于抑病土的产生ꎬ从而抑制病

原菌的生长ꎬ改善土壤环境和植株生长ꎬ马铃薯是

否可以进行适度连作ꎬ目前仍罕见报道ꎮ 因此ꎬ本
研究采用高通量测序技术ꎬ通过研究马铃薯土壤真

菌多样性和群落结构在连作条件下的演变规律ꎬ以
期为解决马铃薯适度连作和土壤微生态修复问题

提供理论依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 研究区概况和试验设计

试验布设在甘肃省定西市安定区宁远镇红土

村中川社(３５°２６.７１４′Ｎꎬ １０４°５０.８８６′Ｅ)ꎬ海拔 １ ９９１
ｍꎬ试验地为平坦川地ꎬ属中温带偏旱区ꎬ日照时数

２ ４７６.６ ｈꎬ年均气温 ６.４℃ꎬ≥１０℃ 积温 ２ ２３９.１℃ꎬ
无霜期 １４０ ｄꎮ 多年平均降水量 ３９０.９ ｍｍꎬ年蒸发

量 １ ５３１ ｍｍꎬ干燥度 ２.５３ꎬ为典型的黄土高原半干

旱雨养农业区ꎬ土壤为典型的黄绵土ꎮ
２０１０ 年 ３ 月开始进行定位试验ꎬ供试品种为:

春小麦(定西 ３５ 号)、豌豆(陇豌 １ 号)、马铃薯(陇
薯 １０ 号)ꎮ 试验采用随机区组设计ꎬ设 ６ 个处理ꎮ
(１)轮作(Ｒ):马铃薯 /小麦 /豌豆序列轮作ꎬ２０１９ 年

种植马铃薯ꎻ(２)马铃薯连作 １ ａ(Ｃ１):２０１８—２０１９
年连续 ２ ａ 种植马铃薯ꎻ(３)马铃薯连作 ３ ａ(Ｃ３):
２０１６—２０１９ 年连续 ４ ａ 种植马铃薯ꎻ(４)马铃薯连

作 ５ ａ(Ｃ５):２０１４—２０１９ 年连续 ６ ａ 种植马铃薯ꎻ
(５)马铃薯连作 ７ ａ(Ｃ７):２０１２—２０１９ 年连续 ８ ａ 种

植马铃薯ꎻ(６)马铃薯连作 ９ ａ(Ｃ９):２０１０—２０１９ 年

连续 １０ ａ 种植马铃薯ꎮ Ｃ５~ Ｃ９ 处理的前茬作物均

为春小麦ꎮ 每个处理 ３ 次重复ꎬ共 １８ 个小区ꎬ每个

小区面积为 ２３.８ ｍ２(５.６７ ｍ×４.２ ｍ)ꎮ
１.２　 播种、施肥量及田间管理

小麦播种量为 １８７.５ ｋｇ􀅰ｈｍ－２ꎬ ３ 月下旬播种ꎬ
７ 月下旬收获ꎮ 豌豆播种量为 １８０ ｋｇ􀅰ｈｍ－２ꎬ４ 月初

播种ꎬ７ 月中旬收获ꎮ 马铃薯种植密度为 ６７ ５００ 株

􀅰ｈｍ－２ꎬ４ 月下旬种植ꎬ９ 月下旬收获ꎮ 小麦施肥量

为纯 Ｎ 和 Ｐ ２Ｏ５各 １０５ ｋｇ􀅰ｈｍ－２ꎬ豌豆施肥量为纯 Ｎ
１３５.０ ｋｇ􀅰ｈｍ－２、Ｐ ２Ｏ５ １０８.０ ｋｇ􀅰ｈｍ－２ꎬ马铃薯施肥

量为纯 Ｎ１３５ ｋｇ􀅰ｈｍ－２、Ｐ ２Ｏ５１０８ ｋｇ􀅰ｈｍ－２ꎮ 在作物

生长季节ꎬ杂草采用人工除草ꎬ此外无其他田间管

理措施ꎮ
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１.３　 取样

马铃薯块茎膨大期采用 “Ｓ”形方法取样ꎬ从 ０~
２０ ｃｍ 土层采集距离马铃薯根部周围 ０~２ ｃｍ 土样ꎬ
样品混匀后过 ２ ｍｍ 筛ꎬ装入无菌塑料离心管中ꎬ放
入液氮中带回实验室ꎬ并储存于－８０℃冰箱用于微

生物分析ꎮ
１.４　 土壤微生物高通量测序

使用 ＭＮ ＮｕｃｌｅｏＳｐｉｎ ｓｏｉｌ Ｋｉｔ (Ｍａｃｈｅｒｙ －ｎａｇｅｌꎬ
Ｄｕｅｒｅｎꎬ Ｇｅｒｍａｎｙ)从 ０.７５ ｇ 土壤中提取总 ＤＮＡꎮ 根

据真菌 ＩＴＳ１ 保守区使用引物 ＩＴＳ１Ｆ (５′－ＣＴＴＧＧＴ￣
ＣＡＴＴＴＡＧＡＧＧＡＡＧＴＡＡ － ３′) 和 ＩＴＳ２ ( ５′ － ＧＣＴ￣
ＧＣＧＴＴＣＴＴＣＡＴＣＧＡＴＧＣ－ ３′)ꎮ 每 １０ μｌ ＰＣＲ 混合

物中含有 ５ μｌ ＫＯＤ ＦＸ Ｎｅｏ Ｂｕｆｆｅｒ、０.３ μｌ １０ μＭ 引

物、２ μｌ ｄＮＴＰ(每个 ２ ｍｍｏｌ􀅰Ｌ－１)、０.２ μｌ ＫＯＤ ＦＸ
Ｎｅｏ、５０ ｎｇ ＤＮＡꎬ并加入蒸馏水定容至 １０ μｌꎮ 每个

样品进行重复扩增、合并ꎬ然后使用 Ｃｙｃｌｅ Ｐｕｒｅ Ｋｉｔ
(Ｏｍｅｇａꎬ Ｎｏｒｃｒｏｓｓꎬ ＧＡꎬ ＵＳＡ)进行纯化ꎬ形成测序

文库ꎬ使用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ ２５００ 技术进行测序分析ꎮ
１.５　 数据质控和数据处理

每个种植方式对应选取 ３ 个独立土壤样品进行

ＩＴＳ 测序ꎬ鉴定样品中的真菌ꎻ测序序列的 Ｑ３ 控制

９０％以上ꎻ从样本中随机抽取一定数量的序列ꎬ统计

这些序列所代表的物种数目ꎬ并以序列数与物种数

来构建曲线ꎬ控制序列数取值在曲线平缓段ꎬ保证

测序数据量饱和ꎬ足以反映样品中的物种多样性ꎮ
用 ＱＩＩＭＥ 软件挑选出属分类学水平上丰度最

高的 ＯＴＵ 序列作为代表序列ꎬ进行多重序列比对并

构建系统进化树ꎬ然后通过 Ｐｙｔｈｏｎ 语言工具绘制图

形ꎮ 通过 Ｂｅｔａ 多样性分析来比较不同样品在物种

多样性方面(群落组成及结构)存在的差异大小ꎬ根
据距离矩阵获得相应距离下的样品层次聚类树ꎬ并
进行非度量多维标定(Ｎｏｎ－ｍｅｔｒｉｃ ｍｕｌｔｉ－ｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ
ｓｃａｌｉｎｇꎬ ＮＭＤＳ)分析ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 土壤丰富度和多样性比较

采用高通量测序技术对马铃薯土壤真菌群落

的 α－多样性指数进行了分析ꎮ 马铃薯连作年限对

土壤真菌群落丰富度有显著影响ꎬ相似性水平为

９７％(图 １)ꎮ 随着马铃薯连作年限的增加ꎬ土壤真

菌菌群丰度和 Ｃｈａｏ１ 显著增加ꎮ 连作 ７ ａ 和 ９ ａ 的

马铃薯土壤真菌菌群丰度最高ꎬ马铃薯 /春小麦 /碗
豆轮作的马铃薯土壤真菌菌群丰度最低ꎮ Ｃ７ 与 Ｃ９
间无显著差异ꎬ而 Ｃ７、Ｃ９ 与 Ｒ、Ｃ１ Ｃ３ 间差异显著ꎮ
表明连作年限的增加使土壤真菌群落的丰富度和

多样性提高ꎮ

　 　 注:不同字母表示处理间差异显著(Ｐ<０.０５)ꎮ
Ｎｏｔｅ:Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ａｍｏｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ (Ｐ<０.０５) .

图 １　 马铃薯连作年限对土壤真菌群落 Ｃｈａｏ１ 和菌群丰度的影响

Ｆｉｇ.１　 Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｐｏｔａｔｏ ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓ ｃｒｏｐｐｉｎｇ ｙｅａｒｓ ｏｎ Ｃｈａｏ１ ａｎｄ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

２.２　 土壤真菌群落组成

对马铃薯土壤真菌群落的分布进行了分析(图
２)ꎬ置换检验(Ｐｅｒｍｕｔａｔｉｏｎ ｔｅｓｔ)表明ꎬ种植年限对马

铃薯土壤真菌群落的分布有显著影响(Ｒ２ ＝ ０.５６ꎬＰ<
０.００１)ꎮ 从图 ２ 可以看出ꎬＣ７ 和 Ｃ９ 处理比较接近ꎬ
说明这两个处理的真菌群落相似度较高ꎬ他们和 Ｒ
处理的距离较远ꎬＣ１、Ｃ３ 和 Ｃ５ 处理位于 Ｒ 处理和

Ｃ７、Ｃ９ 处理之间ꎬ证明 Ｃ７ 和 Ｃ９ 处理与 Ｒ 处理的真

菌群落相似度低ꎬ真菌群落差异显著ꎮ

２.３　 土壤纲水平真菌群落组成

对检测到的>９０％的真菌群落在纲水平的分类

进行分析(图 ３ꎬ见 １８９ 页)ꎬ可以看出ꎬ试验供试样

本主要富集的 １３ 个真菌纲:锤舌菌纲(Ｌｅｏｔｉｏｍｙｃｅ￣
ｔｅｓ)、伞菌纲(Ａｇａｒｉｃｏｍｙｃｅｔｅｓ)、壶菌纲(Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙ￣
ｃｅｔｅｓ)、座囊菌纲(Ｄｏｔｈｉｄｅｏｍｙｃｅｔｅｓ)、子囊菌纲(Ａｓ￣
ｃｏｍｙｃｏｔａ＿ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ)、粪壳菌纲(Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ)、
银耳纲(Ｔｒｅｍｅｌｌｏｍｙｃｅｔｅｓ)、盘菌纲(Ｐｅｚｉｚｏｍｙｃｅｔｅｓ)、散
囊菌纲(Ｅｕｒｏｔｉｏｍｙｃｅｔｅｓ)、酵母纲(Ｓａｃｃｈａｒｏｍｙｃｅｔｅ)、
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Ｆｕｎｇｉ＿ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ、Ａｒｃｈａｅｏｒｈｉｚｏｍｙｃｅｔｅｓ、伞型束梗孢

菌纲(Ａｇａｒｉｃｏｓｔｉｌｂｏｍｙｃｅｔｅｓ)ꎮ 土壤真菌群落的相似

度总体分为两类ꎬＣ７ 和 Ｃ９ 处理为一组ꎬ其他处理分

为一组ꎮ Ｒ、Ｃ１、Ｃ３、Ｃ５ 间差异较小ꎬ长期连作 Ｃ７ 和

Ｃ９ 间差异较小ꎬ而 Ｒ、Ｃ１、Ｃ３、Ｃ５ 与 Ｃ７、Ｃ９ 间差异

较大ꎬ说明连作 ７ ａ 后马铃薯田土壤真菌群落结构

发生较大改变ꎮ 再细分ꎬＲ 处理和 Ｃ１、Ｃ３、Ｃ５ 处理

分开ꎬ可以分为 ３ 组ꎬ这和图 ２ 的真菌群落相似度分

类相似ꎬ说明马铃薯轮作和连作也会引起土壤微生

物群落一定的变化ꎮ

　 　 注:ＮＭＤＳ 是基于真菌群落组成的布雷－柯蒂斯距离ꎮ 误差条

表示标准误差ꎮ
Ｎｏｔｅ: ＮＭＤＳ ａｒｅ ｂａｓｅｄ ｏｎ Ｂｒａｙ￣Ｃｕｒｔｉｓ ｄｉｓｔａｎｃｅｓ ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ

ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ. Ｅｒｒｏｒ ｂａｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｔａｎｄａｒｄ ｅｒｒｏｒｓ.

图 ２　 不同马铃薯连作年限下土壤真菌群落

的非度量多维尺度(ＮＭＤＳ)图
Ｆｉｇ.２　 ＮＭＤＳ ｐｌｏｔ ｓｈｏｗｉｎｇ ｔｈｅ ｓｈｉｆｔ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

ｉｎ ｒｅｌａｔｉｏｎ ｔｏ ｐｏｔａｔｏ ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓ ｃｒｏｐｐｉｎｇ ｙｅａｒｓ

２.４　 土壤有害真菌属水平的分类与分布

在不同种植年限的马铃薯农田土壤中ꎬ共检测

到 ２７３ 个真菌属ꎬ其中平均相对丰度>０.１５％的真菌

属有 ４４ 个ꎬ对检测到的丰度排名前 ４４ 的真菌属进

行差异分析ꎬ其中ꎬ１３ 个真菌属在不同处理的马铃

薯农田土壤中差异显著(图 ４)ꎬ分别为:镰刀菌属

(Ｆｕｓａｒｉｕｍ)、Ｎｅｃｔｒｉａｃｅａｅ、灵芝属(Ｇａｎｏｄｅｒｍａ)、Ｍｅｔａｒ￣
ｈｉｚｉｕｍ、Ｌｅｃａｎｉｃｉｌｌｉｕｍ、木生红曲霉属(Ｘｙｌｏｇｏｎｅ)、丛赤

壳属(Ｎｅｃｔｒｉａ)、Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ＿ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ、曲霉属(Ａｓ￣
ｐｅｒｇｉｌｌｕｓ)、青霉属(Ｐｅｎｉｃｉｌｌｕｍ)、头梗霉(Ｃｅｐｈａｌｉｏｐｈｏ￣
ｒａ)、隐球菌属(Ｃｒｙｐｔｏｃｏｃｃｕｓ)、刚毛四枝孢菌属(Ｔｅｔｒ￣
ａｃｌａｄｉｕｍ)ꎮ 青霉菌在连作 ５、７ ａ 和 ９ ａ 的土壤中数

量显著高于轮作ꎮ 潜在的有害病菌为镰刀菌属

(Ｆｕｓａｒｉｕｍ)、Ｎｅｃｔｒｉａｃｅａｅ、灵芝属(Ｇａｎｏｄｅｒｍａ)、绿僵

菌属 (Ｍｅｔａｒｈｉｚｉｕｍ)、 Ｌｅｃａｎｉｃｉｌｌｉｕｍ、 木生红曲霉属

(Ｘｙｌｏｇｏｎｅ)、丛赤壳属(Ｎｅｃｔｒｉａ)ꎬ其中ꎬ镰刀菌属是

引起马铃薯枯萎病的土传病原真菌ꎮ 镰刀菌属种

类很多ꎬ本研究土壤中主要是尖孢镰刀菌(Ｆ.ｏｘｙｓｐｏ￣
ｒｕｍ)ꎬ而绿僵菌属在马铃薯连作土壤中属于拮抗

菌ꎬ没有致病性ꎮ
土壤潜在有害病原真菌属水平丰度聚类分析

显示(图 ５)ꎬ不同连作年限潜在病原菌群落可以分

为两组ꎬＣ５、Ｃ７、Ｃ９ 处理为一组ꎬＲ、Ｃ１、Ｃ３ 为一组ꎬ
同一组内真菌群落组成类型相似ꎮ 结果表明马铃

薯连作 ５、７ ａ 和 ９ ａ 群落组成在属水平上相似性较

高ꎬ而马铃薯轮作、连作 １ ａ、连作 ３ ａ 群落组成在属

水平上相似性较高ꎮ 由此可见ꎬ当马铃薯连作 ５ ａ
以后ꎬ土壤潜在病原真菌种群丰度开始发生较大变

化ꎮ 病原菌镰刀菌属(Ｆｕｓａｒｕｉｍ)在 Ｃ５ 中相对丰度

达最高ꎬ显著高于 Ｒ、Ｃ１、Ｃ３ 以及 Ｃ７、Ｃ９ꎮ 拮抗菌绿

僵菌属(Ｍｅｔａｒｈｉｚｉｕｍ)在 Ｃ５、Ｃ７、Ｃ９ 中相对丰度显著

高于 Ｒ、Ｃ１、Ｃ３ꎮ

３　 讨　 论

连作障碍的产生与土壤微生物的多样性密不

可分ꎬ土壤真菌多样性和数量与土壤健康状况呈负

相关[１６]ꎬ长期连作使作物土壤微环境发生改变ꎬ土
壤真菌多样性和丰富度有所提高ꎬ破坏了原有土壤

微生物群落的结构ꎬ影响作物的健康生长[１７－１８]ꎮ 目

前不同作物不同连作年限的研究结果不尽相同ꎮ
赵存鹏等[６]研究得出ꎬ轮作后棉花根际土壤中真菌

Ｃｈａｏ１、ＡＣＥ 和 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数显著高于连作棉田ꎮ 张

子龙等[１９] 研究表明ꎬ小麦 /三七轮作土壤真菌群落

多样性和丰富度显著高于三七连作ꎮ 刘珊廷等[２０]

研究表明木薯轮作根际土壤中 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和

Ｃｈａｏ１ 指数均高于连作ꎮ 而本研究发现ꎬ随着连作

年限的增加ꎬ真菌多样性指数呈上升趋势ꎮ 马铃薯

连作 ５ ａ Ｒｉｃｈｎｅｓｓ 显著高于小麦 /马铃薯轮作ꎬ马铃

薯连作 ７ ａ 和 ９ ａ 菌群丰度显著高于连作 １、３ ａ 以

及小麦 /马铃薯轮作ꎬ马铃薯连作 ３ ａ 的 Ｃｈａｏ１ 显著

高于小麦 /马铃薯轮作ꎬ马铃薯连作 ５、７ ａ 和 ９ ａ 与

连作 ３ ａ 和轮作处理间差异显著ꎮ 说明随着马铃薯

种植年限的延长ꎬ马铃薯田真菌多样性呈上升趋

势ꎮ 这与大豆连作 ２０ ａ 的根际土壤真菌种群的多

样性显著高于 ３ ａ 短期连作的研究结论一致[１５]ꎮ
连作通常会使得土壤中真菌致病菌数量增加ꎬ

植株根系释放的分泌物也会促进病原菌的繁殖和

生长ꎬ同时抑制有益细菌的生长ꎬ使病原菌成为优

势种群而引发土传病害ꎬ使作物植株生长发育不良

而引起产量和品质下降[２１－２２]ꎮ 本研究中ꎬ从真菌属

分类水平进行分析ꎬ马铃薯土壤中优势真菌属包括镰
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　 　 注:∗表示处理间差异显著(Ｐ<０.０５)ꎬ下同ꎮ
Ｎｏｔｅ: ∗ ｓｈｏｗｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ａｍｏｎｇ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ (Ｐ<

０.０５)ꎬｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 ３　 连作年限对马铃薯田土壤纲水平真菌群落影响的热图

Ｆｉｇ.３　 Ｈｅａｔ ｍａｐ ｓｈｏｗｓ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓ ｃｒｏｐｐｉｎｇ
ｙｅａｒｓ ｏｎ ｐｏｔａｔｏ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｔ ｃｌａｓｓ ｌｅｖｅｌ

　 　 注:＋表示该真菌属为潜在的有害病菌ꎮ
Ｎｏｔｅ:＋ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｆｕｎｇｕｓ ｉｓ ａ ｐｏｔｅｎｔｉａｌｌｙ ｈａｒｍｆｕｌ ｐａｔｈｏｇｅｎ.

图 ４　 连作年限对马铃薯田土壤属

水平真菌群落影响的热图

Ｆｉｇ.４　 Ｈｅａｔ ｍａｐ ｓｈｏｗｓ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓ ｃｒｏｐｐｉｎｇ ｙｅａｒｓ
ｏｎ ｐｏｔａｔｏ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｔ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ

刀菌属(Ｆｕｓａｒｉｕｍ)、Ｎｅｃｔｒｉａｃｅａｅ、灵芝属(Ｇａｎｏｄｅｒｍａ)、
绿僵菌属(Ｍｅｔａｒｈｉｚｉｕｍ)、Ｌｅｃａｎｉｃｉｌｌｉｕｍ、木生红曲霉属

(Ｘｙｌｏｇｏｎｅ)、丛赤壳属(Ｎｅｃｔｒｉａ)等致病病原菌ꎻ在我

国ꎬ马铃薯土传病害主要有枯萎病(Ｆｕｓａｒｉｕｍ ｓｐ)、
干腐 病 ( Ｆｕｓａｒｉｕｍ ｓｐ )、 青 枯 病 ( Ｒａｌｓｔｏｎｉａ ｓｏ￣
ｌａｎａｃｅａｒｕｍ)、黄萎病 ( Ｖｅｒｔｉｃｉｌｌｉｕｍ ｄａｈｌｉａｅ)、黑痣病

(Ｒｈｉｚｏｃｔｏｎｉａ ｓｏｌａｎｉ)、疮痂病( Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ ｓｃａｂｉｅｓ)、
粉痂病( Ｓｐｏｎｇｏｓｐｏｒａ ｓｕｂｔｅｒｒａｎｅａｎ)等ꎮ 已有研究显

示ꎬ镰刀菌属(Ｆｕｓａｒｕｉｍ ｓｐｐ.)是引起马铃薯枯萎病

图 ５　 不同处理下属水平的潜在有害真菌热图聚类

Ｆｉｇ.５　 Ｈｅａｔ ｍａｐ ｓｈｏｗｓ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｈａｒｍｆｕｌ ｆｕｎｇｕｓ ａｔ ｇｅｎｕｓ
ｌｅｖｅｌ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

和干腐病的土传病害致病菌[１１]ꎮ 本研究中ꎬ镰刀菌

属在连作土壤中的丰度较高ꎬ尤其是连作第 ５ 年的

土壤ꎬ 这 与 刘 星 等[２３] 研 究 显 示ꎬ Ｆｕｓａｒｉｕｍ ｓｐ.、
Ｆｕｓａｒｉｕｍ ｓｏｌａｎｉ 在马铃薯连作土壤中数量均增加的

结论一致ꎮ
马铃薯枯萎病病原菌种类随地域不同而有差

异ꎬ其致病力也不一致ꎮ 引起枯萎病的病原菌镰刀

菌(Ｆｕｓａｒｉｕｍ ｓｐｐ.)主要有茄病镰刀菌(Ｆ. ｓｏｌａｎｉ)、
尖孢镰刀菌(Ｆ. ｏｘｙｓｐｏｒｕｍ)、接骨木镰刀菌(Ｆ. ｓａｍ￣
ｂｕｃｉｎｕｍ)、雪腐镰刀菌(Ｆ. ｎｉｖａｌｅ)、串珠镰刀菌(Ｆ.
ｍｏｎｉｌｉｆｏｒｍｅ)、三线镰刀菌ꎬ锐顶镰刀菌(Ｆ. ａｃｕｍｉｎａ￣
ｔｕｍ)和燕麦镰刀菌(Ｆ. ａｖｅｎａｃｅｕｍ)等[２４]ꎮ 河北马

铃薯枯萎病病原菌为茄病镰刀菌、串珠镰刀菌和尖

孢镰刀菌[２５]ꎮ 内蒙古和甘肃马铃薯枯萎病病原菌

有尖孢镰刀菌、茄病镰刀菌和三线镰刀菌[２５]ꎬ甘肃

马铃薯枯萎病病原菌还有燕麦镰刀菌[２６]ꎮ 本研究

中ꎬ马铃薯连作土壤中尖孢镰刀菌(Ｆ. ｏｘｙｓｐｏｒｕｍ)在
连作 ５ ａ 的土壤中大量富集ꎬ说明在甘肃定西马铃

薯种植区内ꎬ尖孢镰刀菌是导致马铃薯发病的主要

致病菌ꎮ 同时ꎬ尖孢镰刀菌也是河北、内蒙、甘肃马

铃薯枯萎病的主要致病菌ꎮ
然而ꎬ长期连作的效果不一定是负面的ꎬ有研

究发现ꎬ作物连作可能引起拮抗菌逐年富集[２７]ꎬ某
些有益菌数量也会增加[２８]ꎬ这些有益菌群通常产生

一些激素类化合物ꎬ通过促进作物养分吸收、抑制

病原菌生长等方式来促进植物生长ꎮ 一些作物在

一定连作年限后土壤逐步得到自我恢复ꎬ并且连作

障碍程度趋于减轻甚至消失[２９]ꎮ 本研究中ꎬＡｓｃｏ￣
ｍｙｃｏｔａ＿ ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ、 曲霉属 ( Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ)、 青霉属

(Ｐｅｎｉｃｉｌｌｕｍ)、 头梗霉 ( Ｃｅｐｈａｌｉｏｐｈｏｒａ)、 隐球菌属

(Ｃｒｙｐｔｏｃｏｃｃｕｓ)、刚毛四枝孢菌属(Ｔｅｔｒａｃｌａｄｉｕｍ)等有
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益菌真菌属在不同处理的马铃薯根部土壤中差异

显著ꎮ 其中ꎬ青霉菌在连作 ５、７ ａ 和 ９ ａ 的土壤中数

量显著高于轮作ꎮ 青霉菌(Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ)参与有机物

的分解ꎬ促进土壤碳和氮的循环ꎬ降解土壤中的有

害物质[３０]ꎬ其产生的代谢活性物质对部分镰刀菌属

(Ｆｕｓａｒｉｕｍ)病原菌产生明显抑制作用[３１]ꎮ 这有可

能是镰刀菌在连作 ５ ａ 的土壤中数量达到最高ꎬ在
连作 ７ ａ 和 ９ ａ 的土壤中数量又开始显著降低的原

因ꎬ与大豆连作 ２０ ａ 的土壤中ꎬ镰孢菌数量显著低

于 ３ ａ 连作的结论一致[１５]ꎮ 本研究中ꎬ绿僵菌属

(Ｍｅｔａｒｈｉｚｉｕｍ)在马铃薯连作 ５、７ ａ 和 ９ ａ 的土壤中

相对丰度显著增加ꎮ 绿僵菌属(Ｍｅｔａｒｈｉｚｉｕｍ)可以对

植物病害产生拮抗作用[３２]ꎬ同时促进植物对氮素营

养的吸收ꎬ增强植物抗病性[３３]ꎬ还可以分泌各种有

机酸溶解土壤中固态磷ꎬ提高作物养分利用率[３４]ꎮ

４　 结　 论

１)与马铃薯轮作农田相比ꎬ马铃薯连作 ７ ａ 和

９ ａ的农田土壤真菌菌群丰度和 Ｃｈａｏ１ 显著提高ꎬ说
明马铃薯连作 ７ ａ 后ꎬ农田土壤真菌群落的丰富度

和多样性增加ꎮ
２)对马铃薯土壤真菌群落的分布进行分析ꎬ表

明 Ｃ７ 和 Ｃ９ 真菌群落结构相似度较高ꎬＣ１、Ｃ３、Ｃ５
真菌群落结构相似度较高ꎬＣ７ 和 Ｃ９ 与 Ｒ 的真菌群

落结构差异较大ꎬＣ１、Ｃ３、Ｃ５ 的真菌种群群落结构

介于 Ｃ７、Ｃ９ 与 Ｒ 之间ꎮ 说明马铃薯长期连作会引

起土壤微生物群落的变化ꎬ尤其是连作 ７ ａ 真菌群

落结构发生较大改变ꎮ
３)引起马铃薯枯萎病的土传致病菌镰刀菌属

(Ｆｕｓａｒｕｉｍ)在 Ｃ５ 中相对丰度达最高ꎬ显著高于 Ｒ、
Ｃ１、Ｃ３ 以及 Ｃ７、Ｃ９ꎮ 有益菌青霉菌(Ｐｅｎｉｃｉｌｌｕｍ)在

Ｃ５、Ｃ７ 和 Ｃ９ 的土壤中数量显著高于 Ｒꎮ 拮抗菌绿

僵菌属(Ｍｅｔａｒｈｉｚｉｕｍ)在 Ｃ５、Ｃ７、Ｃ９ 中相对丰度显著

高于 Ｒ、Ｃ１、Ｃ３ꎮ 马铃薯连作 ５ ａ 和 ７ ａ 的农田土壤

中拮抗菌和有益菌大量富集ꎬ同时ꎬ土传病原菌在

连作 ５ ａ 土壤中也大量富集ꎬ但是在连作 ７ ａ 和 ９ ａ
土壤中数量逐渐下降ꎮ
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