
第 ４２ 卷第 ３ 期
２０２４ 年 ５ 月

干 旱 地 区 农 业 研 究
Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｒｅｓｅａｒｃｈ ｉｎ ｔｈｅ Ａｒｉｄ Ａｒｅａｓ

Ｖｏｌ.４２ Ｎｏ.３
Ｍａｙ ２０２４

　　 文章编号:１０００￣７６０１(２０２４)０３￣０１９７￣０９ ｄｏｉ:１０.７６０６ / ｊ.ｉｓｓｎ.１０００￣７６０１.２０２４.０３.２１

不同连作年限马铃薯根际土壤
细菌群落特征研究

徐沛国１ꎬ谢奎忠２ꎬ胡新元１ꎬ２ꎬ王　 维１ꎬ谭雪莲３
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摘　 要:采用长期定位试验ꎬ设马铃薯连作 １~７ ａ(ＣＰ１~ ＣＰ７)和轮作(ＲＴ)８ 个处理ꎬ通过高通量测序探究不同

连作年限对马铃薯根际土壤细菌群落多样性的影响ꎮ 结果表明:供试土壤中ꎬ放线菌门、变形菌门、厚壁菌门为主要

的优势菌门ꎮ 随连作年限的增加ꎬ土壤细菌数量表现出波动变化趋势ꎬ连作年限影响细菌群落结构ꎮ ＲＴ、ＣＰ１、ＣＰ２、
ＣＰ３ 处理土壤细菌相似度较高ꎬＣＰ４、ＣＰ５、ＣＰ６、ＣＰ７ 处理土壤细菌相似度较高ꎮ 马铃薯连作 ７ ａ 土壤中的放线菌门

相对丰度降幅最大ꎬ较 ＲＴ 降低 １０.４７％ꎻ厚壁菌门相对丰度在连作 ６ ａ 土壤中显著降低ꎬ较 ＲＴ 减少 ２２.０７％ꎻ类诺卡

氏属相对丰度在连作 ７ ａ 显著减少ꎬ较 ＲＴ 减少 ２.３４％ꎻ芽孢杆菌属相对丰度在连作 ６ ａ 时最低ꎬ较 ＲＴ 减少 ９.１８％ꎻ连
作 ７ ａ 较 ＲＴ 减少 ５.１４％ꎻ芽单胞菌属相对丰度在连作 ７ ａ 土壤中达到最高(１６.５４％)ꎬ较 ＲＴ 增加５.２６％ꎮ 长期连作改

变了马铃薯土壤细菌群落结构ꎬ连作 ４ ａ 土壤细菌群落种类开始变化ꎬ土壤细菌群落结构也随之改变ꎮ 土壤中预防

病害的菌类减少ꎬ增加了马铃薯染病风险ꎮ
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　 　 马铃薯(Ｓｏｌａｎｕｍ ｔｕｂｅｒｏｓｕｍ Ｌ.)是我国第四大粮

食作物ꎬ种植经济效益高ꎬ在西北旱区种植业生产

中占重要地位[１]ꎮ 马铃薯耐寒、耐旱、耐瘠薄、适应

性强ꎬ在我国各个生态区域都广泛种植ꎬ其种植面

积逐年扩大[２－４]ꎬ与其他作物争地的问题日渐突出ꎬ
且受订单农业、集约化、规模化等因素的影响ꎬ马铃

薯连作现象也日益严重[５]ꎮ
连作使土壤环境因子被过度消耗ꎬ导致土壤微

生态环境恶化ꎬ植物病原体富集ꎬ无法给作物提供

充足的养分ꎬ最终使作物生长受阻[６]ꎮ 植物根际微

生物特别是细菌能够参与一些重要的生物进程ꎬ包
括土壤有机质分解、土壤养分的转化和循环等ꎬ对
植物的生长发育具有非常重要的作用[７]ꎮ 连作会

破坏根际土壤微生物群落结构ꎬ不但抑制有益菌的

存活ꎬ还会使病原菌的生长速度增快ꎬ加剧土传病

害的发生ꎬ对作物的生长发育造成影响[８]ꎮ 有研究

表明ꎬ番茄、胡麻及谷子的土壤细菌群落结构与连

作障碍关系密切ꎬ且受连作年限的影响较大[９－１１]ꎮ
刘素等[１２]研究表明ꎬ随连作年限增加ꎬ芹菜土壤中

益生菌比例缓慢下降ꎬ致病病原菌比例呈先下降后

急剧增长趋势ꎬ微生物群落结构的变化导致芹菜生

长发育受阻ꎮ 徐文修等[１３]研究表明ꎬ棉花长期连作

改变了土壤微生物数量和菌群结构ꎬ随连作年限增

加微生物总量减少ꎬ细菌型土壤向真菌型土壤不断

转变ꎬ连作年限的长短对土壤微生物区系的影响很

大ꎮ 谭雪莲等[１４]研究表明ꎬ马铃薯连作和轮作土壤

细菌和真菌群落组成无较大区别ꎬ但其群落结构和

相对丰度差异较大ꎬ尤其是连作 ３ ａ 后ꎬ土壤细菌和

真菌的群落结构发生了较大变化ꎮ 孙小花等[１５] 研

究表明ꎬ马铃薯长期连作显著降低土壤微生物数

量ꎬ微生物群落结构随连作年限明显改变ꎮ 马玲

等[１６]采用 Ｔ－ＲＦＬＰ 技术研究了马铃薯不同连作年

限根际土微生物群落动态变化ꎬ发现随连作年限增

加ꎬ根际土壤细菌 Ｓｈａｎｎｏｎ－Ｗｉｅｎｅｎ 指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指

数和 Ｓｏｒｅｎｓｏｎ 指数均有所下降ꎮ
目前ꎬ关于不同连作年限对马铃薯土壤根际细

菌群落结构及功能影响的研究较为匮乏ꎮ 因此ꎬ本
研究基于马铃薯长期连作定位试验ꎬ采用高通量测

序技术ꎬ系统分析马铃薯根际土壤中细菌多样性的

变化ꎬ以期为解决马铃薯连作障碍提供理论基础ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 研究区概况

试验于 ２０１０—２０２３ 年在甘肃省定西市安定区

宁远镇红土村(３５°２６′Ｎꎬ１０４°５０′Ｅ)布设ꎮ 该地区属

于中温带偏旱区ꎬ平均海拔 １ ９７７ ｍꎬ日照时数

２ ４７６.６ ｈꎬ年均气温 ６.４℃ꎬ≥０℃积温 ２ ９３３.５℃ꎬ≥
１０℃积温 ２ ２３９.１℃ꎬ无霜期 １４０ ｄꎬ多年平均降水

３９０.９ ｍｍꎬ年蒸发量 １ ５３１ ｍｍꎬ为典型的黄土高原

半干旱雨养农业区ꎮ 试验地土壤为黄绵土ꎬ土质绵

软、深厚ꎬ质地均匀ꎬ贮水性能良好ꎬ土壤养分含量

如表 １ 所示ꎮ
表 １　 试验区土壤基本理化特性

Ｔａｂｌｅ １　 Ｂａｓｉｃ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ
ｏｆ ｓｏｉｌ ｉｎ ｔｈｅ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ａｒｅａ

指标 Ｉｎｄｉｃａｔｏｒ 值 Ｖａｌｕｅ

全氮 Ｔｏｔａｌ Ｎ / (ｇ􀅰ｋｇ－１) １.００
全磷 Ｔｏｔａｌ Ｐ / (ｇ􀅰ｋｇ－１) ０.７１
全钾 Ｔｏｔａｌ Ｋ / (ｇ􀅰ｋｇ－１) １８.１５

速效氮 Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｎ / (ｍｇ􀅰ｋｇ－１) ６５.００
有效磷 Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｐ / (ｍｇ􀅰ｋｇ－１) １４.７２
速效钾 Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｋ / (ｍｇ􀅰ｋｇ－１) ４３８.００
有机质 Ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ / (ｇ􀅰ｋｇ－１) １３.００
有效锌 Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｚｎ / (ｍｇ􀅰ｋｇ－１) １.４７
有效铁 Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｆｅ / (ｍｇ􀅰ｋｇ－１) ２.１０
有效铜 Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｃｕ / (ｍｇ􀅰ｋｇ－１) ０.５６
有效锰 Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｍｎ / (ｍｇ􀅰ｋｇ－１) ２.０７
有效硼 Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｂ / (ｍｇ􀅰ｋｇ－１) ０.９４
水溶性钙 Ｓｏｌｕｔｉｏｎ ｃａｌｃｉｕｍ / ％ ０.０１２

有效硫 Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｓ / (ｍｇ􀅰ｋｇ－１) ４５.１５

１.２　 试验设计

２０１０ 年 ４ 月开始进行定位试验ꎬ选取长期定位

试验中 ８ 个处理为研究对象ꎬ分别为: ( １) 对照

(ＲＴ):２０２２ 年第一年种植马铃薯ꎻ(２)马铃薯连作

１ ａ(ＣＰ１):２０２１—２０２２ 年连续 ２ ａ 种植马铃薯ꎻ(３)
马铃薯连作 ２ ａ(ＣＰ２):２０２０—２０２２ 年连续 ３ ａ 种植

马铃薯ꎻ(４)马铃薯连作 ３ ａ(ＣＰ３):２０１９—２０２２ 年

连续种植 ４ａ 马铃薯ꎻ(５)马铃薯连作 ４ ａ(ＣＰ４):
２０１８—２０２２ 年连续 ５ａ 种植马铃薯ꎻ(６)马铃薯连作
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５ ａ(ＣＰ５):２０１７—２０２２ 年连续 ６ ａ 种植马铃薯ꎻ(７)
马铃薯连作 ６ ａ(ＣＰ６):２０１６—２０２２ 年连续 ７ ａ 种植

马铃薯ꎻ(８)马铃薯连作 ７ ａ(ＣＰ７):２０１５—２０２２ 年

连续 ８ ａ 种植马铃薯ꎮ 各处理前茬均为小麦ꎬ每个

处理 ３ 次重复ꎬ小区面积为 ７１. ４８ ｍ２ ( １７. ０２ ｍ ×
４.２０ ｍ)ꎮ

供试马铃薯品种为‘陇薯 ７ 号’ꎬ于每年 ４ 月下

旬播种ꎬ种植行距 ６０ ｃｍꎬ株距 ３７ ｃｍꎬ播种密度为

４５ ０２２株􀅰ｈｍ－２ꎮ 基础施肥量为 Ｐ ２ Ｏ５ １０８ ｋｇ 􀅰
ｈｍ－２ꎬＮ １３５ ｋｇ􀅰ｈｍ－２ꎬ农家肥 ３０ ０００ ｋｇ􀅰ｈｍ－２ꎬ肥
料种类为尿素和磷酸二铵ꎮ 出苗后用 １０％的啶虫

脒防治蚜虫ꎬ５８％的甲霜灵锰锌防治晚疫病ꎬ每 ７ ｄ
喷施一次ꎬ连续喷施 ３ 次ꎻ马铃薯生育期人工除草ꎬ
其他田间管理方式同当地ꎮ 马铃薯收获期为 １０ 月

上旬ꎮ 每年马铃薯品种、播种方式、施肥量以及田

间管理均一致ꎮ
１.３　 样品采集

２０２２ 年马铃薯收获前 １ 周ꎬ各小区采用对角线

三点采样法随机采集 ５ 株马铃薯植株ꎬ使用抖土法ꎬ
先轻轻抖落大块不含根系的非根际土壤ꎬ再用力将

根系表面附着的土壤抖落在筛子上(不易掉落的部

分将根系在筛沿轻撞至根系土脱落)ꎬ用镊子剔除

土样中的碎石、根系等杂物ꎬ混匀立即过 ２ ｍｍ 孔径

筛ꎮ 将土样装入灭菌袋后置于含有冰袋的保温箱

运回实验室ꎬ保存于－８０℃ 冰箱ꎬ用于土壤微生物

测定ꎮ
１.４　 土壤微生物高通量测序

提取全基因组 ＤＮＡ 后ꎬ利用 １％琼脂糖凝胶电

泳检测抽提的基因组 ＤＮＡꎮ 选择 １６ｓ ｒＤＮＡ 的通用

引物ꎬ以 ５１５ Ｆ (５′－ＧＴＧＣＣＡＧＣＭＧＣＣＧＣＧＧ－３′)作
为 上 端 引 物ꎬ 用 ９０７ Ｒ ( ５ ’ － ＣＣＧＴＣＡＡＴＴＣ￣
ＭＴＴＴＲＡＧＴＴＴ － ３ ’) 作 为 后 端 引 物ꎮ ＰＣＲ 采 用

ＴｒａｎｓＳｔａｒｔＦａｓｔｐｆｕ ＤＮＡ Ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ ( ＡＢＩ ＧｅｎｅＡｍｐ􀅹

９７００)ꎬ进行 ２０ μＬ 反应体系:４ μＬ ＦａｓｔＰｆｕ Ｂｕｆｆｅｒ
(５×)ꎬ２ μＬ(２.５ ｍｍ)ｄＮＴＰｓꎬ０.８ μＬ(５ μｍ)的正向

和反向引物ꎬ０.４ μＬ ＦａｓｔＰｆｕ 聚合酶ꎬ１０ ｎｇ ＤＮＡ 模

板和 ２０ μＬ ｄｄＨ２Ｏꎻ所需反应参数:(１) １× (５ ｍｉｎ
９５℃)ꎬ ( ２ ) ｃｙｃｌｅｓ × ( ３０ ｓ ９５℃ꎬ ３０ ｓＴｍ℃ꎬ ４５
ｓ７２℃)ꎬ(３)１０ ｍｉｎ ７２℃ꎬ１０℃ 直至结束ꎻ步骤如下:
测试前先设 ３ 个重复ꎬ将相同样本及其 ＰＣＲ 产物混

合ꎬ用 ２％的琼脂糖电泳测定混合后的样本ꎮ 恢复

试剂盒 ( ＡＸＹＧＥＮ) 的切胶恢复 ＰＣＲ 产物时用

ＡｘｙＰｒｅｐＤＮＡ 凝胶ꎬ并用 ＴｒｉｓＨＣｌ 洗脱ꎻ用 ２％琼脂糖

进行电泳ꎮ 依照电泳全部样本按照正式试验条件

进行ꎬ每个样本 ３ 个重复ꎬ将同一样本的 ＰＣＲ 产物

混合 后 用 ２％ 琼 脂 糖 凝 胶 电 泳 检 测ꎬ 使 用

ＡｘｙＰｒｅｐＤＮＡ 凝胶回收试剂盒(ＡＸＹＧＥＮ 公司)切胶

回收 ＰＣＲ 产物ꎬＴｒｉｓ＿ＨＣｌ 洗脱ꎻ２％琼脂糖电泳检

测ꎮ 然后进行荧光定量ꎬ参照电泳初步定量结果ꎬ
将 ＰＣＲ 产物用 ＱｕａｎｔｉＦｌｕｏｒＴＭ－ＳＴ 蓝色荧光定量系统

(Ｐｒｏｍｅｇａ 公司)进行检测定量ꎬ按照每个样本的测

序量 要 求ꎬ 进 行 相 应 比 例 的 混 合ꎮ 最 后 采 用

Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＰＥ２５０ 平台进行文库构建和测序ꎮ
１.５　 数据处理

土壤微生物群落组成及其多样性分析借助上

海凌恩生物有限公司 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＰＥ２５０ 平台进行ꎮ 首

先根据 ｂａｒｃｏｄｅ 得到所有样品的有效序列ꎻ然后对

ｒｅａｄｓ 的质量进行质控过滤ꎻ接着根据 ＰＥ ｒｅａｄｓ 之间

的 ｏｖｅｒｌａｐ 关系ꎬ将成对的 ｒｅａｄｓ 拼接(ｍｅｒｇｅ)成一条

序列ꎻ最后按照 ｂａｒｃｏｄｅ 和引物序列拆分得到每个

样本的优质序列ꎬ并在过程中根据正反 ｂａｒｃｏｄｅ 和

引物方向校正序列方向以及去除嵌合体ꎮ 使用

Ｕｓｅａｒｃｈ(Ｖ１０)软件ꎬ按照 ９７％相似性对非重复序列

(不含单序列)进行 ＯＴＵ 聚类ꎬ在聚类过程中去除嵌

合体ꎬ得到 ＯＴＵ 的代表序列ꎮ 使用 ＲＤＰ 分类器

(Ｖ２.１３)对照细菌 Ｓｉｌｖａ 数据库(Ｖ１３８)对每个 ＯＴＵ
代表性序列进行物种分类注释和分析ꎬ设置置信阈

值为 ０.７ꎮ 基于 ＯＴＵ 丰度表及 ＯＴＵ 分类表进行后

续分析ꎮ 使用 ＳＰＳＳ ２２.０、Ｅｘｃｅｌ ２００７、ｏｒｉｇｉｎ ２０１９ 软

件进行数据处理和绘图ꎬ并采用 ＡＩ(ＡｄｏｂｅＩｌｌｕｓｔｒａｔｏｒ
２０２２)软件进行图表修饰ꎮ 多样性分析各指数算法

如下:
Ｃｈａｏ:用 ｃｈａｏ１ 算法估计样本中所含 ＯＴＵ 数目

的指数ꎬｃｈａｏ１ 在生态学中常用来估计物种总数ꎬ计
算公式如下:

Ｓｃｈａｏ１ ＝ Ｓｏｂｓ ＋
ｎ１ ＋ ｎ１ － １( )

２ ｎ２ ＋ １( )
(１)

式中ꎬ Ｓｃｈａｏ１ 为估计的 ＯＴＵ 数ꎻ Ｓｏｂｓ 为实际观测到的

ＯＴＵ 数ꎻ ｎ１ 为只含有一条序列的 ＯＴＵ 数目ꎻ ｎ２ 为只

含有两条序列的 ＯＴＵ 数目ꎮ
Ｓｈａｎｎｏｎ:估算样本中微生物多样性指数之一ꎬ

常用于反映 ａｌｐｈａ 多样性指数ꎮ Ｓｈａｎｎｏｎ 值越大ꎬ说
明群落多样性越高ꎮ

Ｈｓｈａｎｎｏｎ ＝ ∑
Ｓｏｂｓ

ｉ ＝ １

ｎｉ

Ｎ
ｌｎ

ｎｉ

Ｎ
(２)

式中ꎬ Ｈｓｈａｎｎｏｎ 为估算样本中微生物多样性指数ꎻ Ｓｏｂｓ

为实际观测到的 ＯＴＵ 数ꎻ ｎｉ 为第 ｉ 个 ＯＴＵ 所含的序

列数ꎻ Ｎ 为全部序列数ꎮ
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２　 结果与分析

２.１　 土壤细菌丰度与多样性指数分析

马铃薯土壤细菌群落的多样性(Ａｌｐｈａ 多样性)
可以反映微生物群落的丰度和多样性ꎮ 如表 ２ 所

示ꎬ用于指数评估的 ＯＴＵ 相似性水平为 ９７％ꎮ Ｃｈａｏ
指数越大表明土壤中细菌物种丰富度越大ꎬ各年限

处理土壤细菌 Ｃｈａｏ 指数均较 ＲＴ 有所上升ꎬＣＰ６ 处

理最高ꎬＣＰ１ 处理最低ꎬ但处理间差异均不显著ꎮ 与

细菌 Ｃｈａｏ 指数表现相同ꎬＳｈａｎｎｏｎ 指数随着连作年

限的增长也呈现相同的变化趋势ꎮ
２.２　 土壤细菌群落组成

利用 Ｂｒａｙ－Ｃｕｒｔｉｓ 运算法则ꎬ对各个样本之间土

壤细菌群落样本的物种或功能丰度分布的差别进

行定量分析ꎮ 由图 １ 可知ꎬＣＰ６ 与 ＲＴ、ＣＰ１、ＣＰ２、
ＣＰ３、ＣＰ５ 处理间差异系数小ꎬ表明物种多样性差异

小ꎮ ＣＰ４ 与 ＲＴ、ＣＰ１、ＣＰ２、ＣＰ３、ＣＰ５ 和 ＣＰ６ 处理间

差异系数较大ꎬＣＰ７ 与其他各处理间差异系数极大ꎬ
说明 ＣＰ４ 与 ＲＴ、ＣＰ１、ＣＰ２、ＣＰ３、ＣＰ５ 和 ＣＰ６ 处理间

细菌群落的物种多样性差异较大ꎬ而 ＣＰ７ 与其他处

表 ２　 不同连作年限土壤的细菌多样性和丰度的比较分析

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ
ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｉｎ ｓｏｉｌｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓ ｃｒｏｐｐｉｎｇ ｙｅａｒｓ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

相似性水平
Ｌａｂｅｌ / ％

Ｃｈａｏ 指数
Ｃｈａｏ ｉｎｄｅｘ

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

ＲＴ ９７.０ ３７７１ａ ６.４１ａ
ＣＰ１ ９７.０ ３８８４ａ ６.４７ａ
ＣＰ２ ９７.０ ４０４４ａ ６.６０ａ
ＣＰ３ ９７.０ ４００７ａ ６.５９ａ
ＣＰ４ ９７.０ ３９８０ａ ６.４８ａ
ＣＰ５ ９７.０ ３９７５ａ ６.６８ａ
ＣＰ６ ９７.０ ４０９３ａ ６.７０ａ
ＣＰ７ ９７.０ ３９０５ａ ６.５７ａ

　 　 注:同列不同小写字母表示处理间差异显著(Ｐ<０.０５)ꎮ
Ｎｏｔｅ: Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｃｏｌｕｍｎ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉ￣

ｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ (Ｐ<０.０５) .

理间细菌群落的物种多样性差异极大ꎮ 通过对比

同一数轴上所有处理数据的箱形图并行排列发现ꎬ
ＣＰ７ 与其他各处理的组间距离极大ꎬＣＰ４ 与其他处

理组间距离较大(图 ２)ꎮ 综上可知ꎬ马铃薯连作 ４ ａ
和连作 ７ ａ 时土壤中细菌群落的物种可能发生了改

变ꎬ土壤细菌群落结构开始变迁ꎬ导致这两个连作

年限处理的土壤细菌群落种类不同于其他年限ꎮ

　 　 注:不同颜色表示的值是样品两两之间的差异系数ꎬ差异系

数越小ꎬ两个样品物种多样性的差异越小ꎮ ＣＰ１－１、ＣＰ１－２、ＣＰ１－
３ 分别表示 ＣＰ１ 处理的 ３ 个重复ꎬ其他处理同理ꎮ 下同ꎮ

Ｎｏｔｅ: Ｔｈｅ ｖａｌｕｅｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｅｄ ｂｙ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｌｏｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ｈｅａｔｍａｐ ｉｎ
ｔｈｅ ｆｉｇｕｒｅ ａｒｅ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｗｏ ｓａｍｐｌｅｓ. Ｔｈｅ
ｓｍａｌｌｅｒ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔꎬ ｔｈｅ ｓｍａｌｌｅｒ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｉｎ ｓｐｅｃｉｅｓ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｔｗｏ ｓａｍｐｌｅｓ. ＣＰ１－１ꎬ ＣＰ１－２ꎬ ａｎｄ ＣＰ１－３ ｒｅ￣
ｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｔｈｒｅｅ ｒｅｐｅａｔｅｄ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔｓ ｏｆ ＣＰ１ꎬ ａｎｄ ｏｔｈｅｒ
ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ａｒｅ ｔｈｅ ｓａｍｅ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ａｓ ｆｏｌｌｏｗｉｎｇ.
图 １　 不同连作年限下土壤细菌群落样本间距离热图

Ｆｉｇ.１　 Ｈｅａｔｍａｐ ｏｆ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ
ｓａｍｐｌｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓ ｃｒｏｐｐｉｎｇ ｙｅａｒｓ

图 ２　 不同年限下土壤细菌群落组间组内距离箱式图

Ｆｉｇ.２　 Ｂｏｘ ｐｌｏｔ ｏｆ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｂｅｔｗｅｅｎ ｇｒｏｕｐｓ ａｎｄ ｗｉｔｈｉｎ ｇｒｏｕｐｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｙｅａｒｓ
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２.３　 土壤细菌群落多样本相似度聚类树对比分析

通过对不同连作年限马铃薯土壤样品细菌群

落结构相似度进行聚类分析可知(图 ３)ꎬ按土壤细

菌组成相似度可将处理分为两大类ꎬ第一类包含

ＲＴ、ＣＰ１(１ ａ)、ＣＰ２(２ ａ)、ＣＰ３(３ ａ)ꎬ第二类包含

ＣＰ４(４ ａ)、ＣＰ５(５ ａ)、ＣＰ６(６ ａ)、ＣＰ７(７ ａ)ꎬ说明马

铃薯连作 ３ ａ 及以下的土壤细菌群落结构区别于４ ａ
及以上连作年限的土壤细菌群落结构ꎮ 表明连作

导致土壤健康状况恶化ꎬ土壤细菌群落结构在马铃

薯连作 ３ ~ ４ ａ 之间发生了很大改变ꎬ连作 ４ ａ 时土

壤中的原生菌落开始死亡ꎬ适应性强的的细菌大量

繁殖ꎬ产生不同的细菌群落ꎬ导致连作 ３ ａ 内与连作

４ ａ 以上的土壤细菌群落结构产生差异ꎮ
２.４　 土壤门水平的细菌群落组成

对土壤细菌群落在门水平上的分类进行分析ꎬ
如 图 ４ 所 示ꎬ 共 检 测 出 包 括 放 线 菌 门

(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)、酸杆菌门(Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ)、芽单胞

菌门(Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ)、疣微菌门(Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏ￣
ｂｉａ)、变形菌门(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)、硝化螺旋菌门(Ｎｉ￣
ｔｒｏｓｐｉｒａｅ)、厚壁菌门(Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ)、绿弯菌门(Ｃｈｌｏ￣
ｒｏｆｌｅｘｉ)、 浮 霉 菌 门 ( Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ )、 拟 杆 菌 门

(Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ)、装甲菌门(Ａｒｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ)、广古

菌门(Ｅｕｒｙａｒｃｈａｅｏｔａ)、蓝藻菌门(Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)等在

内的 ４０ 个细菌门ꎮ 长期连作的 ＣＰ７ 处理相对丰度

与其他处理存在较大差异ꎬ ＲＴ、 ＣＰ１、 ＣＰ２、 ＣＰ３、
ＣＰ４、ＣＰ５ 和 ＣＰ６ 处理间相对丰度差异较小ꎬ说明马

铃薯连作年限不同会引起土壤细菌群落发生变化ꎮ
由图 ５ 可知ꎬ不同处理土壤细菌群落门水平相对丰

度可知ꎬ放线菌门(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)、变形菌门(Ｐｒｏ￣
ｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)、厚壁菌门(Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ)、酸杆菌门(Ａｃ￣
ｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ)、芽单胞菌门(Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ)、绿弯

菌门(Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ)、浮霉菌门(Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ)、拟杆

菌门(Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ)为主要优势菌门ꎬ其中放线菌门

(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)、变形菌门(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)、厚壁菌

门(Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ)的相对丰度随着连作年限的增长呈

现起伏趋势ꎮ 放线菌门(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)相对丰度在

连作 １ ａ 时最高 ( ７３. ００％)ꎬ在连作 ７ ａ 时最低

(５８.３４％) 且较 ＲＴ 降低 １０. ４７％ꎻ变形菌门 ( Ｐｒｏ￣
ｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)相对丰度在连作 ７ ａ 时最高(６５.６６％)ꎬ
在连作 ４ ａ 时最低(６１.７７％)ꎬＲＴ 均低于连作处理ꎻ
厚壁菌门(Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ)相对丰度在连作 １ ａ 时最高

(５４.５５％)ꎬ在连作 ６ ａ 时最低(３６.３７％)ꎬＲＴ 均高于

连作处理ꎻ酸杆菌门(Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ)相对丰度在连

作 １~５ ａ 时随着年限增长而增长ꎬ增长到 ２９.９２％ꎬ
在连作 ６ ａ 时较 ５ ａ 减少 ０.１６％ꎬ连作 ７ ａ 时达到最

高(３０.３９％)ꎮ
２.５　 土壤细菌属水平的细菌群落组成

如图 ６ 所示ꎬ对土壤细菌群落在属水平上的分

类进行分析ꎬ共检测出 ７５４ 个细菌属ꎬ相对丰富较高

的前 １０ 个细菌属分别为:乳球菌属( Ｌａｃｔｏｃｏｃｃｕｓ)、
芽孢杆菌属(Ｂａｃｉｌｌｕｓ)、Ｓｕｂｇｒｏｕｐ６ ｎｏｒａｎｋ、Ｇｅｍｍａｔｉ￣
ｍｏｎａｄａｃｅａｅ ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ、Ａｃｉｄｉｍｉｃｒｏｂｉａｌｅｓｎｏｒａｎｋ、类诺卡

氏属 ( Ｎｏｃａｒｄｉｏｉｄｅｓ)、 Ｔｅｐｉｄｉｓｐｈａｅｒａｃｅａｅｎｏｒａｎｋ、 Ｎｉｔｒｏ￣
ｓｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ、Ｐｓｅｕｄａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ、Ｇａｉｅｌｌａｌｅ￣
ｓｎｏｒａｎｋꎮ ＣＰ４ 处理菌属相对丰度与其他组间存在一

定差异ꎬＣＰ７ 处理菌属相对丰度与其他处理差异显

著ꎬ其中 Ｓｕｂｇｒｏｕｐ６ ｎｏｒａｎｋ、Ｎｉｔｒｏｓｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ ｕｎｃｕｌ￣
ｔｕｒｅｄ、Ａｃｉｄｉｍｉｃｒｏｂｉａｌｅｓｎｏｒａｎｋ、类诺卡氏属(Ｎｏｃａｒｄｉｏ￣
ｉｄｅｓ)、 Ａｎａｅｒｏｌｉｎｅａｃｅａｅ ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ、 土 壤 红 杆 菌 属

(Ｓｏｌｉｒｕｂｒｏｂａｃｔｅｒ)、ＴａｋａｓｈｉＡＣ－Ｂ１１ ｎｏｒａｎｋ、Ｐｌａｎｃｔｏｍｙ￣
ｃｅｔａｃｅａｅ ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ、Ｅｌｅｖ － １６Ｓ － １３３２ ｎｏｒａｎｋ、Ｍａｒｉｎｅ
Ｇｒｏｕｐ ＩＩ ｎｏｒａｎｋ、ＢＤ２－１１ ｔｅｒｒｅｓｔｒｉａｌ ｇｒｏｕｐ ｎｏｒａｎｋ、ＦＦ￣
ＣＨ１１０８５ ｎｏｒａｎｋ、０３１９－６Ａ２１ ｎｏｒａｎｋ 这 １５ 个细菌属

的相对丰度在不同处理土壤中差异显著ꎮ 乳球菌

属( Ｌａｃｔｏｃｏｃｃｕｓ) 的相对丰度在连作 １ ａ 时最高

(２３.９２％)ꎬ在连作 ６ ａ 时最低(１５.６７％)ꎬＲＴ 均高于

连作处理ꎮ Ｓｕｂｇｒｏｕｐ６ ｎｏｒａｎｋ 的相对丰度随连作年

限的增长呈现持续上升趋势ꎬ在连作 ３ ａ 时高于

ＲＴꎮ 有益菌芽孢杆菌属(Ｂａｃｉｌｌｕｓ)相对丰度在连作

１ ａ 时到达最高(２３. ３２％)ꎬ连作 ６ ａ 时达到最低

(１５.４９％)ꎬ且 ＲＴ 均高于连作处理ꎮ 类诺卡氏属

(Ｎｏｃａｒｄｉｏｉｄｅｓ) 相对丰度在连作 １ ａ 时达到最高

(６.３５％)ꎬ较 ＲＴ 增长 ０.３８％ꎻ连作 ７ ａ 时大幅降低ꎬ
较 ＲＴ 减少 ２.３４％ꎮ 连作处理后有益菌芽孢杆菌属

(Ｂａｃｉｌｌｕｓ)和类诺卡氏属(Ｎｏｃａｒｄｉｏｉｄｅｓ)的相对丰度

均有所减少ꎬ土壤中有益菌的减少导致马铃薯感染

病害风险增加ꎮ
２.６　 土壤细菌群落主成分分析

对不同年限马铃薯连作土壤细菌群落组成结

构进行 ＰＣＡ 分析ꎬ可反映菌群的差异和距离ꎻ对不

同样品 ＯＴＵ 构成分析(９７％相似度)能够反映出样

品之间的差别和距离ꎮ 如图 ７ 所示ꎬＰＣ１ 轴可信度

为 ７９.６１％ꎬ解释了所有变量的大多数差异ꎬ各处理

在 ＰＣ１ 轴上分布距离较大ꎬ说明处理间的细菌群落

组成有差异ꎻＰＣ２ 轴的可信度为 ４.５７％ꎬ土壤细菌群

落分布差异不明显ꎮ 在 ＰＣ１ 轴上ꎬ以 ０ 为分界ꎬ高
于 ０ 的多为 ＣＰ４ ~ ＣＰ７ 的样本ꎬ低于 ０ 的多为 ＲＴ~
ＣＰ３ 的样本ꎬ与相似性聚类分析结果相同ꎬ说明马铃

薯连作年限的增长显著影响土壤细菌群落的结构

组成ꎮ
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　 　 注:树枝长表示样品之间的距离ꎬ样品可以按预

先设定好的组别ꎬ并且用不同的颜色进行区分ꎬ末端

竖线表示样本相似度较高ꎮ
Ｎｏｔｅ: Ｔｈｅ ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ｔｈｅ ｂｒａｎｃｈｅｓ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｔｈｅ ｄｉｓ￣

ｔａｎｃｅ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｓａｍｐｌｅｓꎬ ｔｈｅ ｓａｍｐｌｅｓ ｃａｎ ｂｅ ｄｉｖｉｄｅｄ
ｂｙ ｐｒｅ￣ｓｅｔ ｇｒｏｕｐｓ ａｎｄ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｌｏｒｓꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｖｅｒｔｉｃａｌ
ｌｉｎｅ ａｔ ｔｈｅ ｅｎｄ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｓａｍｐｌｅｓ ａｒｅ ｃｌｕｓｔｅｒｅｄ ｔｏ￣
ｇｅｔｈｅｒ ｗｉｔｈ ｈｉｇｈ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ

图 ３　 土壤细菌群落结构相似性聚类分析图

Ｆｉｇ.３　 Ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ
图 ４　 土壤细菌群落门水平热图

Ｆｉｇ.４　 Ｈｅａｔｍａｐ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｔ ｔｈｅ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ

图 ５　 土壤细菌群落门水平相对丰度
Ｆｉｇ.５　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｔ ｔｈｅ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ

　 　
　 　 对不同年限马铃薯连作土壤细菌群落结构进

行 ＰＣＯＡ 分析ꎬ并选取贡献率最大的主坐标组合作

图ꎬ可反映土壤细菌群落结构之间的差异ꎬ样本的

距离越接近ꎬ表示样本之间的细菌物种组成结构越

相似ꎮ 如图 ８ 所示ꎬＰＣ１ 轴和 ＰＣ２ 轴分别解释细菌

群落总变异的 ３２.１６％和 １６.２９％ꎬ共解释了原信息

量的 ４８.４５％ꎮ ＣＰ１ ~ ＣＰ３ 处理细菌群落结构与 ＲＴ
相似度较高ꎬＣＰ４ ~ ＣＰ７ 距离 ＲＴ 较远ꎬ相似度低ꎮ
说明与对照相比ꎬ马铃薯连作 ４ ａ 后土壤细菌群落

结构发生了显著改变ꎮ

图 ６　 土壤细菌群落属水平相对丰度
Ｆｉｇ.６　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｔ ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ
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图 ７　 不同连作年限对马铃薯土壤样本主成分分析图

Ｆｉｇ.７　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ ｏｆ ｐｏｔａｔｏ ｓｏｉｌ
ｓａｍｐｌｅｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｙｅａｒｓ ｏｆ ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓ ｃｒｏｐｐｉｎｇ

图 ８　 不同连作年限对马铃薯土壤样本 ＰＣＯＡ 分析图

Ｆｉｇ.８　 Ｐｌｏｔ ｏｆ ｓｏｉｌ ＰＣＯＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｆｏｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓ ｃｒｏｐｐｉｎｇ ｙｅａｒｓ

３　 讨　 论

土壤微生物的种类和数量与连作障碍的发生

关系密切[１７]ꎮ 研究表明ꎬ土壤微生物总量和细菌的

数量与土壤肥沃程度呈正相关关系[１８]ꎬ可见细菌丰

富度和多样性不仅影响土壤的健康情况ꎬ也决定着

马铃薯能否健康生长ꎮ 土壤中真菌与细菌的比值

越低ꎬ土壤生态系统越稳定ꎬ土壤抑制病害能力越

强[１９]ꎬ细菌数量的增加也可以减少土传病害的发

生ꎮ 韩翠莲等[２０]研究表明ꎬ土壤中细菌和放线菌数

量随马铃薯连作年限的增加呈先增加后降低趋势ꎮ
谭雪莲等[２１]研究表明ꎬ马铃薯连作后土壤中的可培

养细菌数量明显减少ꎮ 土壤细菌的数量随着连作

年限的增长不断发生改变ꎬ不同年限对土壤细菌数

量的影响程度不同ꎮ 郭晗玥等[２２] 研究发现ꎬ西瓜根

际细菌数量随连作茬次的延长呈先下降后上升趋

势ꎬ且在连作 ６ 茬时最高ꎮ 本研究发现ꎬ不同连作年

限处理土壤细菌数量均高于 ＲＴꎬ随马铃薯连作年限

的增加ꎬ细菌数量表现为波动变化趋势ꎬＣＰ６ 处理达

到最高ꎬ较 ＲＴ 增加 ８.５％ꎮ 可能是随着马铃薯长期

种植土壤中的养分积累以及肥料的不断施入和植

物的残体遗留ꎬ土壤中细菌可获得更多的养分和有

机物ꎬ促使土壤中的细菌数量开始增长ꎮ
连作后土壤中的细菌群落结构发生改变ꎬ有益

菌使得土壤养分充足ꎬ可满足马铃薯植株生长需

求ꎬ致病菌则会严重影响马铃薯植株的正常生长ꎮ
研究表明ꎬ根部土壤中的酸杆菌门(Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ)、放
线菌门(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)和变形菌门(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)
等细菌门的情况是植株健康与否的重要标志[２３]ꎬ厚

壁菌门(Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ)和放线菌门(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)在

抑制土壤病害中起着非常重要的作用ꎮ 本研究中ꎬ
与 ＲＴ 相比ꎬ马铃薯连作土壤中的放线菌 ( Ａｃｔｉ￣
ｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)相对丰度均有所减少ꎬ且 ＣＰ７ 处理降幅

最大(１０.４７％)ꎻ厚壁菌门(Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ)相对丰度也

降低ꎬＣＰ６ 处理最少(２２.０７％)ꎮ 这两种菌数量减少

说明土壤的健康状况变差ꎬ马铃薯植株更容易被病

原菌侵入ꎮ
研究证实ꎬ大多数芽孢杆菌成员可以抑制土壤

中致病微生物的繁殖ꎬ减少土传病害的发生[８]ꎮ 芽

孢杆菌属(Ｂａｃｉｌｌｕｓ)对枯萎病有防治作用ꎬ因其繁殖

快、适应性广、易培养ꎬ被越来越多的研究者认可并

应用[２４]ꎮ 本研究通过对土壤细菌群落在属水平上

的分类进行分析发现ꎬ芽孢杆菌属(Ｂａｃｉｌｌｕｓ)属于优

势菌种ꎬ其相对丰度在连作 ６ ａ 时达到最低ꎬ连作 ５
~７ ａ 均低于其他连作年限处理ꎬ说明连作 ５ ａ 后马

铃薯植株感染土传病害尤其是枯萎病的风险可能

会大幅增加ꎮ 类诺卡氏菌属(Ｎｏｃａｒｄｉｏｉｄｅｓ)为放线

菌门的有益菌ꎬ可促进植物生长ꎬ并且有修复土壤

环境的能力[２５]ꎮ 本研究发现ꎬ土壤类诺卡氏菌属相

对丰度在连作 １~３ ａ 降低ꎬ４~６ ａ 有所增加ꎬ在连作

７ ａ 时大幅降低ꎮ 有研究证实ꎬ杀虫剂和抗菌剂在土

壤中的降解会影响类诺卡氏菌属[２６]ꎬ本研究中 ＣＰ７
处理细菌数骤降可能与长期连作过程中使用的杀

虫剂等化学药品积累有关ꎬ说明长期连作对土壤状

况有不良影响ꎮ 田美等[２７] 研究发现芽单胞菌属

(Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄａｃｅａｅ＿ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ)是生物除磷过程中

的重要菌属ꎮ 袁源等[２８] 在研究灵芝连作覆土细菌

群落的变化时发现ꎬ覆土中芽单胞菌属的细菌类群
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数量在长期连作后也呈现大幅降低趋势ꎮ 而本研究

发现ꎬ芽单胞菌属(Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄａｃｅａｅ＿ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ)数
量随着连作年限的增加不断增多ꎮ 芽单胞菌属也

是净化环境常见的有益菌ꎬ可以维持土壤的健康状

况ꎬ有利于植物的生长发育ꎮ 本研究中连作土壤芽

单胞菌属相对丰度的增加说明连作年限增长可能

会促进部分有益菌的生长ꎬ具体机理及变化方向仍

需进行更深入的研究ꎮ

４　 结　 论

马铃薯长期连作导致土壤细菌群落相似度发

生变化ꎬ按土壤细菌组成相似度可分为 ＲＴ、ＣＰ１(１
ａ)、ＣＰ２(２ ａ)、ＣＰ３(３ ａ)和 ＣＰ４(４ ａ)、ＣＰ５(５ ａ)、
ＣＰ６(６ ａ)、ＣＰ７(７ ａ)两类ꎬ说明土壤细菌群落结构

在马铃薯连作 ３~４ ａ 间发生了很大改变ꎮ 随连作年

限增加ꎬ不良影响加重ꎬ造成土壤原生菌死亡ꎬ适应

性强的细菌大量繁殖ꎮ
马铃薯长期连作导致土壤细菌群落结构发生

变化ꎬ放线菌门(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)的相对丰度在连作

７ ａ 时最低(５８.３４％)ꎬ较马铃薯种植 １ ａ 处理减少

１０.４７％ꎻ变形菌门(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)的相对丰度在连

作 ７ ａ 时达到最高(６５.６６％)ꎻ厚壁菌门(Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ)
的相对丰度在连作 ６ａ 时处于最低(３６.３７％)ꎻ酸杆

菌门(Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ)的相对丰度随连作年限的增长

而增长ꎬ在连作 ５ ａ 时达到 ２９.９２％ꎬ连作 ７ ａ 时达到

最高 ３０.３９％ꎮ 厚壁菌门和放线菌门的减少预示着

土壤状况向不良的方向发展ꎬ会影响马铃薯的正常

生长发育ꎬ间接增加植株感染病害的几率ꎮ 具有防

治枯萎病效果的芽孢杆菌属(Ｂａｃｉｌｌｕｓ)相对丰度在连

作 ６ ａ 时最低(１５.４９％)ꎬ在 ７ ａ 时略有上升(４.０４％)ꎻ
有益菌类诺卡氏菌属(Ｎｏｃａｒｄｉｏｉｄｅｓ)相对丰度在连

作 ７ ａ 时较 ＲＴ 降低(２.３４％)ꎻ有利于植物生长的芽

单胞菌属(Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄａｃｅａｅ＿ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ)相对丰度

随连作年限的增加有所增加ꎮ
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