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不同连作年限硒砂瓜土壤细菌群落结构特征

岳思君ꎬ冯翠娥ꎬ杨彦研ꎬ陈丽萍ꎬ郭　 洋ꎬ郑　 蕊ꎬ苏建宇
(宁夏大学生命科学学院ꎬ西部特色生物资源保护与利用教育部重点实验室ꎬ 宁夏 银川 ７５００２１)

摘　 要:应用高通量测序技术对宁夏中卫地区不同连作年限硒砂瓜土壤细菌群落结构和多样性进行研究ꎬ旨在

揭示不同连作年限对硒砂瓜土壤细菌群落结构的影响ꎮ 结果表明:随着连作时间的增加ꎬ细菌多样性指数和丰富度

指数逐渐增加ꎮ 从 ５ 份不同连作年限硒砂瓜土壤样本中共获得 ３９ 门、９８ 纲和 ６２０ 属的细菌ꎻ优势门为放线菌门

(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)、变形菌门(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)、绿弯菌门(Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ)、酸杆菌门(Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ)ꎻ随着连作时间的增加ꎬ
放线菌门、酸酐菌门丰度先增加后降低ꎬ变形菌门丰度逐渐降低ꎬ绿弯菌门丰度呈先降低后增加又降低现象ꎻ优势纲

分别为放线菌纲(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)、酸杆菌纲(Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ)、α－变形菌纲(Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)、芽单胞菌纲(Ｇｍｍａｔｉ￣
ｍｏｎａｄｅｔｅｓ)、杆菌纲(Ｂａｃｉｌｌｉ)、热原体纲(Ｔｈｅｍｏｍｉｃｒｏｂｉａ)、γ－变形菌纲(Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)、β－变形菌纲(Ｂｅｔａｐｒｏ￣
ｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)ꎻ优势目为 ｎｏｒａｎｋ＿ｃ＿Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ、芽孢杆菌目(Ｂａｃｉｌｌａｌｅｓ)、芽单胞菌目(Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄａｌｅｓ)、根瘤菌目

(Ｒｈｉｚｏｂｉａｌｅｓ)ꎮ ＲＤＡ 分析表明ꎬ有机质、速效磷是硒砂瓜连作土壤细菌群落组成的主要影响因子ꎮ 研究表明ꎬ引起硒

砂瓜连作障碍发生主要因素不是由于土壤理化性质变化引起的ꎬ而是随着连作时间的增加ꎬ放线菌门、变形菌门、绿
弯菌门、酸杆菌门、厚壁菌门等有益微生物丰度下降造成的ꎮ
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　 　 连作障碍作为长期困扰农业生产可持续发展

的原因之一ꎬ其形成机制一直是农业发展研究的热

点ꎮ 影响农作物连作障碍发生的因素有很多ꎬ有研

究表明ꎬ其主要原因是由于土壤生态环境失衡[１]ꎮ
土壤微生物在土壤生态环境中生物与环境物质循

环和能量转换间扮演重要角色ꎬ是土壤环境正常运

行的重要组成部分[２]ꎮ 同时ꎬ土壤微生物对土壤基

质变化比较敏感ꎬ对土壤养分的吸收与转化、作物

生长发育有显著影响[３]ꎮ 连作土壤中土壤微生物

群落结构与功能的改变是导致土壤肥力下降、作物

减产的主要原因[４]ꎮ 连作会破坏土壤微生物群落

结构与物种多样性ꎬ促进病原微生物的生长与积

累ꎬ抑制有益微生物繁殖ꎬ作物产量显著降低[５－６]ꎮ
同时ꎬ土壤微生物多样性和群落结构也会受到作物

连作时间的影响ꎬ连作时间越长ꎬ微生物群落结构

差异越明显[７－８]ꎮ 细菌是土壤环境中重要的微生物

类群ꎬ研究表明ꎬ连作会影响土壤细菌的群落结构ꎬ
阻碍马铃薯、棉花、番茄等作物的生长[９－１１]ꎮ

硒砂瓜主产于宁夏中卫市环香山地区ꎬ其采用

压砂栽培技术ꎬ并富含硒元素ꎬ故得名“硒砂瓜”ꎬ是
当地主要的经济作物ꎮ 硒砂瓜栽培生产中由于西瓜

枯萎病而导致连作障碍严重ꎬ硒砂瓜产量和品质受到

明显影响ꎮ 目前ꎬ对于硒砂瓜土壤中细菌多样性以及

连作时间对土壤细菌群落结构的影响少有报道ꎬ研究

阐明连作条件下硒砂瓜土壤细菌群落结构及变化规

律ꎬ对减少硒砂瓜土传病害发生ꎬ提高硒砂瓜产量和

品质具有重要意义ꎮ 本研究应用高通量测序技术ꎬ分
析宁夏中卫市环香山地区不同连作年限硒砂瓜土壤

细菌群落结构特征ꎬ为采用合理有效方法防治连作条

件下硒砂瓜土传病害的发生提供理论依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 研究地概况

试验地点位于宁夏中卫市沙坡头区(１０５°２５′ Ｅ、
３６°９７′ Ｎ)ꎬ海拔 １ ６４２.０ ｍꎬ年平均气温 ８.８℃ꎬ年降水

量 １７９.６ ｍｍꎬ年蒸发量为 １ ８２９.６ ｍｍꎬ供试土为砂土ꎮ
试验设置 ５ 个处理:分别为连作 ５ ａ(Ｔ５)、１０ ａ

(Ｔ１０)、１５ ａ(Ｔ１５)、２０ ａ(Ｔ２０)及对照土壤(Ｔ０ꎬ未种

植硒砂瓜)ꎬ各处理分别设置 ３ 个重复ꎬ根据连作时

间进行试验设计ꎮ

１.２　 样本采集

于 ２０１７ 年 １０ 月 １ 日在试验区采样ꎮ 硒砂瓜采

收后期去除表层(０ ~ １５ ｃｍ)砂石ꎬ在深度为 １５ ~ ２５
ｃｍ 处取土ꎬ每个处理各采集 ３ 份土壤ꎬ每份土样分

别采用五点取样法取样ꎬ除去土壤中的植物根系、
碎石及其他杂物ꎬ混匀成 １ 份土样装进塑封袋ꎬ置入

冰盒带回实验室ꎬ一部分鲜土置于超低温冰箱ꎬ用
于微生物多样性研究ꎻ另一部分土样自然风干后过

１ ｍｍ 筛子ꎬ用于测定土壤中全氮、全钾、全磷、碱解

氮、速效磷、速效钾、ｐＨ 值、有机质等ꎮ
１.３　 土壤理化性质测定

按照土壤农化分析方法[１２]ꎬ土壤 ｐＨ 值采用电

位法测定(水 ∶ 土 ＝ ２.５ ∶ １)ꎻ土壤有机质含量测定

采用重铬酸钾外加热法ꎬ全氮采用凯氏定氮法ꎬ碱
解氮采用扩散法ꎬ全磷采用矾钼黄比色法ꎬ速效磷

采用钼锑抗比色法ꎬ全钾采用 ＩＣＰ 法ꎬ速效钾采用原

子吸收分光光度计法ꎮ
１.４　 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｍｉｓｅｑ 测序

土壤样本送上海美吉生物医药科技有限公司

的 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｍｉｓｅｑ ＰＥ３００ 平 台 ( Ｓａｎ Ｄｉｅｇｏꎬ ＣＡꎬ
ＵＳＡ)进行 １６ｓ ｒＤＮＡ 高通量测序ꎮ
１.５　 序列分析

原始测序序列使用 Ｔｒｉｍｍｏｍａｔｉｃ[１３] 软件质控ꎬ
使用 ＦＬＡＳＨ 软件进行拼接:去除质控后长度低于

５０ ｂｐ 的序列ꎻ去除模糊碱基ꎻ根据重叠碱基 ｏｖｅｒｌａｐ
将两端序列进行拼接ꎮ 使用的 ＵＰＡＲＳＥ ｖ７. １ 软

件[１４]ꎬ对有效数据在 ９７％的相似度水平进行操作分类

单元ＯＴＵ 聚类ꎻ使用ＵＣＨＩＭＥ 软件[１５]剔除嵌合体ꎮ 利

用 ＲＤＰ ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ (ｈｔｔｐ:/ / ｒｄｐ.ｃｍｅ.ｍｓｕ.ｅｄｕ / )[１６]对每条

序列进行物种分类注释ꎬ比对 Ｕｎｉｔｅ (Ｒｅｌｅａｓｅ ６. ０
ｈｔｔｐ:/ / ｕｎｉｔｅ.ｕｔ.ｅｅ / ｉｎｄｅｘ.ｐｈｐ)数据库ꎬ设置比对阈值为

７０％ꎬ并在各个水平上统计样本的群落组成ꎮ
１.６　 数据分析

试验数据采用 Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ Ｅｘｃｅｌ ２０１６ 进行计算ꎬ
通过 ＳＰＳＳ １９.０ 进行单因素方差分析(Ｐ<０.０５)ꎬ表
中数据均采用平均值±标准差表示ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 硒砂瓜连作对土壤理化性质的影响

不同连作年限土壤 ｐＨ 值均大于 ８ꎬ为碱性土ꎮ
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土壤 ｐＨ 值随连作年限的增加而增大ꎬ至连作 ２０ ａ
略有降低ꎻ与 Ｔ０ 土壤相比ꎬＴ５ ~ Ｔ２０ 土壤有机质、全
氮、速效钾、全磷含量均增加ꎬ其中 Ｔ５ 土壤中全氮、
速效磷、全磷、速效钾、碱解氮含量最高ꎬＴ１５ 土壤中

有机质含量最高ꎮ 从结果可知ꎬ土壤综合理化性质

与硒砂瓜连作年限不存在相关性ꎮ 因此ꎬ硒砂瓜

连作障碍不是由于土壤理化性质的改变所导致的

(表 １)ꎮ
２.２　 测序数据分析

对 ５ 份不同连作年限的硒砂瓜土壤样本 ｖ３－ｖ４
区进行 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 高通量测序并进行优化后ꎬ５ 份土壤

样本 共 获 得 ８３５ ５３４ 条 序 列ꎬ 平 均 序 列 长 度 为

４３８.９９ꎬ总碱基数为 ３６６ ７９７ １３３ ｂｐꎮ 基于 Ｓｏｂｓ 指数

的稀释曲线分析(图 １)表明ꎬ各样本的稀释曲线基

本趋向平坦ꎬ说明本次测序数据量合理ꎬ能够比较

真实地反映土壤样本的细菌群落ꎮ
２.３　 硒砂瓜连作土壤中细菌的多样性

对不同连作年限硒砂瓜土壤中细菌进行 Ａｌｐｈａ
多样性分析ꎬ结果见表 ２ꎮ 结果表明ꎬＴ０ 土壤细菌多

样性最低ꎬ随着连作年限的增加ꎬ硒砂瓜土壤中细菌

多样性逐渐增加ꎬＴ２０ 土壤细菌多样性最高ꎮ 硒沙瓜

土壤中细菌多样性随着连作年限的增加而增加ꎮ
表 １　 不同连作年限的土壤理化性质

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓ ｃｒｏｐｐｉｎｇ ｙｅａｒｓ

样本
Ｓａｍｐｌｅ ｐＨ

有机质
Ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ
/ (ｇｋｇ－１)

全氮
Ｔｏｔａｌ Ｎ

/ (ｇｋｇ－１)

速效磷
Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｐ
/ (ｍｇｋｇ－１)

全磷
Ｔｏｔａｌ Ｐ

/ (ｇｋｇ－１)

速效钾
Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｋ
/ (ｍｇｋｇ－１)

全钾
Ｔｏｔａｌ Ｋ

/ (ｇｋｇ－１)

碱解氮
Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｎ
/ (ｍｇｋｇ－１)

Ｔ０ ８.０７±０.２６ｃ ９.１７±０.４１ａｂ ０.４１±０.０４ａｂ ７.９０±０.９１ｂ ０.６１±０.０３ａｂ １２２±２２.０７ａｂ ２４.１０±０.６９ａ ２９.８７±５.９４ａ
Ｔ５ ８.２２±０.１０ｂｃ ９.４５±０.４３ａ ０.５３±０.１２ａ １８.９０±４.５２ａ ０.９０±０.２５ａ １４１±７.７７ａ ２３.４０±０.６６ａｂ ３４.８３±３.３８ａ
Ｔ１０ ８.５１±０.０１ａｂ ９.２２±１.５２ａｂ ０.４７±０.１２ａｂ ４.００±０.９９ｂ ０.６０±０.０８ｂ １１２±４.２４ａｂ ２４.５０±１.６９ａ ２１.９５±８.６９ａ
Ｔ１５ ８.６７±０.０６ａ １０.３２±０.５８ａ ０.４５±０.０２ａｂ ５.００±２.００ｂ ０.６６±０.０５ａｂ １３８±１０.０７ａ ２３.９０±０.２６ａｂ ２８.８０±４.００ａ
Ｔ２０ ８.５８±０.０４ａｂ ９.１７±１.４４ａｂ ０.４３±０.０２ａｂ ６.５０±１.５４ｂ ０.６４±０.０３ａｂ １３６±８.１８ａ ２３.７７±０.２６ａｂ ２７.１３±４.０９ａ

　 　 注:Ｔ０、Ｔ５、Ｔ１０、Ｔ１５、Ｔ２０ 分别指未种植硒砂瓜处理及连作 ５、１０、１５、２０ ａ 处理ꎬ下同ꎮ
Ｎｏｔｅ: Ｔ０ꎬ Ｔ５ꎬ Ｔ１０ꎬ Ｔ１５ꎬ ａｎｄ Ｔ２０ ｒｅｆｅｒ ｔｏ ｔｈｅ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｏｆ ｎｏｎ￣ｐｌａｎｔｅｄ ｓｅｌｅｎｉｕｍ￣ｓａｎｄ ｍｅｌｏｎ ａｎｄ ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓ ｃｒｏｐｐｉｎｇ ｆｏｒ ５ꎬ １０ꎬ １５ ａ ａｎｄ ２０ ａꎬ ｒｅ￣

ｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

２.４　 硒砂瓜连作土壤细菌群落组成与结构分析

根据高通量测序结果分析ꎬ从 ５ 份供试土壤样

本中共检测出细菌 ３９ 门、９８ 纲、１８９ 目、３４９ 科、６２０
属、１１９５ 种ꎮ 在门水平上(图 ２)ꎬ不同连作年限的

硒砂瓜土壤物种组成较为相似ꎬ其中放线菌门(Ａｃ￣
ｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)、变形菌门( Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)、绿弯菌门

(Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ)、酸杆菌门(Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ)相对丰度超

过 １０％ꎬ丰度分别为 ２０.７１％ ~ ２４. １４％、１７. ０８％ ~
２４.１４％、１５.８２％~１８.４５％、１１.７６％ ~１８.８３％ꎬ是硒砂

瓜土壤中的优势细菌群落ꎻ此外厚壁菌门( Ｆｉｒｍｉ￣
ｃｕｔｅｓ)、芽单胞菌门(Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ)、硝化螺旋

菌门(Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ)、拟杆菌门(Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ)、浮霉菌

门(Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ)、ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ￣ｎｏｒａｎｋ 在土壤中相

对丰度大于 １％ꎬ是土壤中细菌主要的门ꎮ 与 Ｔ０ 相

比ꎬ随连作时间增加ꎬ变形菌门、绿弯菌门丰度呈逐

渐下降趋势ꎬ酸杆菌门丰度呈逐渐增加的趋势ꎬ且在

Ｔ１５ 中丰度最高ꎬ为 １８.８３％ꎬ且 Ｔ０ 中变形菌门、Ｔ５ 中

放线菌门、Ｔ１５ 中酸杆菌门细菌丰度最高ꎬ分别为

２４.１４％、２５.９７％、１８.８３％ꎻＴ０、Ｔ１０ 中变形菌门、硝化螺旋

菌门细菌丰度显著高于其它组份物种丰度(Ｐ<０.０５)ꎮ
在纲水平上(图 ３)ꎬ土壤样本中优势纲分别为放

线菌纲(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)、酸杆菌纲(Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ)、α
－变形菌纲(Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)、芽单胞菌纲(Ｇｍｍａ￣
ｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ)、杆菌纲(Ｂａｃｉｌｌｉ)、热原体纲(Ｔｈｅｒｍｏｍｉ￣

　 　 注:不同字母表示处理间差异显著(Ｐ<０.０５)ꎮ
Ｎｏｔｅ: Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ａｔ Ｐ <

０.０５.
图 １　 硒砂瓜连作土壤样本在 ＯＴＵ 水平稀释曲线
Ｆｉｇ.１　 Ｒａｒｅｆａｃｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅｓ ｏｆ ＯＴＵ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ

ｏｆ ｓｅｌｅｎｉｕｍ￣ｓａｎｄ ｍｅｌｏｎ ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓ ｃｒｏｐｐｉｎｇ

表 ２　 不同连作年限硒砂瓜土壤细菌多样性
指数和丰富度指数

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ａｎｄ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｓｏｉｌ
ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｓｅｌｅｎｉｕｍ ｍｅｌｏｎ ｓｏｉｌ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ

ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓ ｃｒｏｐｐｉｎｇ ｙｅａｒｓ
样本
Ｓａｍｐｌｅ

辛普森指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

Ａｃｅ 指数
Ａｃｅ ｉｎｄｅｘ

Ｃｈａｏ １ 指数
Ｃｈａｏ １ ｉｎｄｅｘ

Ｔ０ ６.４９±０.１９ ２５２２.１３±２６４.６５ ２５５２.２７±２４７.７９
Ｔ５ ６.４８±０.１０ ２５９１.７４±３３.８３ ２６３１.８６±５４.９２
Ｔ１０ ６.５０±０.１４ ２６２１.７２±１９４.２７ ２６６８.９７±１９９.９２
Ｔ１５ ６.５９±０.０３ ２７１２.２６±８８.０８ ２７５１.８３±１０７.３９
Ｔ２０ ６.５９±０.０９ ２８３１.３７±１８３.０７ ２８３５.０４±２０３.６５
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ｃｒｏｂｉａ)、γ－变形菌纲(Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)、β－变形菌

纲(Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)ꎮ 在 Ｔ５ 中放线菌纲丰度最高为

２５.９７％ꎬ酸杆菌纲随连作年限增加呈先增加后下降趋

势ꎬ并在 Ｔ１５ 中丰度达到 １８.８３％ꎬγ－变形菌纲在 Ｔ５ 中

丰度最低(５.２３％)ꎬ在 Ｔ２０ 中杆菌丰度最高(８.１８％)ꎮ
在目水平(图 ４)ꎬ丰度前 ５ 的类群分别为 ｎｏｒａｎｋ

＿ｃ＿Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ、芽孢杆菌目(Ｂａｃｉｌｌａｌｅｓ)、芽单胞菌

目(Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄａｌｅｓ)、根瘤菌目(Ｒｈｉｚｏｂｉａｌｅｓ)、酸微

图 ２　 硒砂瓜不同连作年限土壤细菌群落在门水平相对丰度
Ｆｉｇ.２　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ
ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓ ｃｒｏｐｐｉｎｇ ｙｅａｒｓ

ｏｆ ｓｅｌｅｎｉｕｍ￣ｓａｎｄ ｍｅｌｏｎ

图 ４　 硒砂瓜不同连作年限土壤细菌群落在目水平相对丰度
Ｆｉｇ.４　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｔ

ｏｒｄｅｒ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓ ｃｒｏｐｐｉｎｇ ｙｅａｒｓ
ｏｆ ｓｅｌｅｎｉｕｍ￣ｓａｎｄ ｍｅｌｏｎ

菌目(Ａｃｉｄｉｍｉｃｒｏｂｉａｌｅｓ)ꎮ 随连作年限增加ꎬｎｏｒａｎｋ＿ｃ
＿Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ 丰度先增加后减少ꎬ在 Ｔ１５ 中丰度为

１３.９７％ꎻ芽孢杆菌目在 Ｔ１５ 中丰度最低(５.０８％)ꎬ在
Ｔ２０ 中丰度最高(８.１５％)ꎻ芽单胞菌目在 Ｔ１０ 中丰度

最高(７.７７％)ꎻ根瘤菌目在 Ｔ５ 中丰度最高(６.６４％)ꎻ
随连作年限增加ꎬ酸微菌目丰度呈下降趋势ꎮ

图 ３　 硒砂瓜不同连作年限土壤细菌群落在纲水平相对丰度
Ｆｉｇ.３　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｔ

ｃｌａｓｓ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓ ｃｒｏｐｐｉｎｇ ｙｅａｒｓ
ｏｆ ｓｅｌｅｎｉｕｍ￣ｓａｎｄ ｍｅｌｏｎ

图 ５　 硒砂瓜不同连作年限土壤细菌群落在科水平相对丰度
Ｆｉｇ.５　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｔ

ｆａｍｉｌｙ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓ ｃｒｏｐｐｉｎｇ ｙｅａｒｓ
ｏｆ ｓｅｌｅｎｉｕｍ￣ｓａｎｄ ｍｅｌｏｎ

３３２第 １ 期　 　 　 　 　 　 　 　 岳思君等:不同连作年限硒砂瓜土壤细菌群落结构特征



在科水平 (图 ５)ꎬ丰度前 ６ 的类群分别为

ｎｏｒａｎｋ＿ｃ＿Ａｃｉｄｏｎｂａｃｔｅｒｉａ、芽单胞菌科(Ｇｅｍｍａｔｉｍｏ￣
ｎａｄａｃｅａｅ)、芽孢杆菌科(Ｂａｃｉｌｌａｃｅａｅ)、ｎｏｒａｎｋ＿ｃ＿Ａｃ￣
ｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ、ｎｏｒａｎｋ＿ｏ＿ＪＧ－ＫＦ－ＣＭ４５、厌氧绳菌科

(Ａｎａｅｒｏｌｉｎｅａｃｅａｅ)ꎮ 随连作年限增加ꎬｎｏｒａｎｋ＿ｃ＿Ａｃ￣
ｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ 丰度先增加后减少ꎬ在 Ｔ１５ 中丰度为

１３.９７％ꎻ芽单胞菌科在 Ｔ５ 中丰度最低(４.２１％)ꎬ在
Ｔ１０ 中丰度最高(７.７７％)ꎻ芽孢杆菌科在 Ｔ１０ 中丰度

最高为 ５.８４％ꎬ其次是 Ｔ２０(５.８０％)ꎬ厌氧绳菌科在 Ｔ０
中丰度最高(３.９９％)ꎬ在 Ｔ５ 中丰度最低(１.５０％)ꎮ
２.５　 硒砂瓜连作土壤样本比较分析

基于细菌 ＯＵＴ 水平主成分分析结果表明ꎬ
Ｔ１０、Ｔ１５、Ｔ２０ 土壤样本点距离比较近ꎬＴ５ 与 Ｔ１５、
Ｔ２０ 样本部分距离较近ꎬ群落结构相似ꎬ而 Ｔ０ 土壤

样本单独聚在一起ꎬ群落结构与其他连作土壤样本

图 ６　 硒砂瓜不同连作年限土壤细菌基于 ＯＴＵ水平的 ＰＣＡ分析

Ｆｉｇ.６　 ＰＣＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＯＴＵ ｌｅｖｅｌ
ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓ ｃｒｏｐｐｉｎｇ ｙｅａｒｓ ｏｆ ｓｅｌｅｎｉｕｍ￣ｓａｎｄ ｍｅｌｏｎ

中的群落结构不同ꎬ表明长期种植硒砂瓜后ꎬ土壤

细菌群落结构会趋于一致性(图 ６)ꎮ
２.６　 土壤理化性质与细菌群落的相关性

对土壤细菌群落与土壤理化因子进行冗余分

析(ＲＤＡ)ꎬ结果如图 ７ 所示ꎮ 有机质、速效磷是硒

砂瓜连作土壤细菌群落组成的主要影响因子ꎮ
对不同连作年限硒砂瓜土壤细菌群落组成(纲

水平)与土壤理化因子间相互关系分析发现ꎬ放线

菌纲与土壤理化性质无显著相关性(Ｐ>０.０５)ꎬ酸杆

菌纲与有机质含量呈极显著正相关(Ｐ<０.０１)ꎬα－变
形菌纲与速效磷含量呈极显著正相关(Ｐ<０.０１)ꎬ芽
单胞菌纲与全磷含量呈显著负相关(Ｐ<０.０１)ꎬ杆菌

与有机质含量呈极显著负相关(Ｐ<０.０１)ꎬ热原体纲

与全磷、碱解氮含量呈显著正相关(Ｐ<０.０５)ꎬ与全

钾含量呈显著负相关(Ｐ<０.０５)(表 ３)ꎮ

图 ７　 土壤细菌群落与土壤理化因子的 ＲＤＡ 分析
Ｆｉｇ.７　 ＲＤＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｎｄ

ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

表 ３　 土壤细菌群落结构与土壤理化性质的相关性

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｈｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

主要纲
Ｄｏｍｉｎａｎｔ ｐｈｙｌｕｍ

有机质
Ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ

速效磷
Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｐ

全磷
Ｔｏｔａｌ Ｐ

速效钾
Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｋ

全钾
Ｔｏｔａｌ Ｋ

碱解氮
Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｎ

放线菌纲 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ ０.１２１ ０.３３２ ０.４３６ ０.４７２ －０.３３１ ０.４４９
酸杆菌门 Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ ０.６８９∗∗ －０.２９３ ０.２４５ ０.１７７ ０.２０７ ０.０１６

α－变形菌纲 Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ －０.３８６ ０.７１８∗∗ ０.２２９ －０.１３２ －０.３４５ ０.５０２
芽单胞菌纲 Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ －０.１８２ －０.４４３ －０.５９９∗ －０.２５２ ０.３７８ －０.４２９

杆菌 Ｂａｃｉｌｌｉ －０.６８２∗∗ －０.１４３ －０.４３８ －０.２７２ －０.４８２ －０.４４９
热原体纲 Ｔｈｅｒｍｏｍｉｃｒｏｂｉａ －０.０１１ ０.３７１ ０.５１６∗ ０.１０２ －０.５７∗ ０.５６１∗

γ－变形菌纲 Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ －０.２５４ ０.５９３∗ ０.１９７ －０.１３２ －０.００２ ０.３９７

　 　 注:∗∗Ｐ<０.０１ꎻ ∗Ｐ< ０.０５.

３　 讨　 论

硒砂瓜是宁夏地区特有的经济作物ꎬ但连作障

碍对硒沙瓜产量和品质造成严重影响ꎬ是目前亟待

解决的问题[１７]ꎮ 连作障碍发生的原因主要有土壤

营养失衡、土壤理化性质恶化、土壤微生物群落结

构失衡等ꎮ Ｘｕ 等[１８] 研究黄连连作发现ꎬ随着连作

时间的增加ꎬ碱解氮、速效磷和速效钾含量都出现

增加的趋势ꎬ与本研究中 Ｔ５ ~ Ｔ２０ 土壤有机质、全
氮、速效钾、全磷含量均增加的结果相似ꎬ硒砂瓜连

作障碍并不是由于土壤理化性质的改变所导致ꎮ
土壤微生物对作物的健康生长起着重要作用ꎬ
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有益微生物能增加土壤肥力、改善根际土壤环境、
促进根系的生长和防治植物病害等[１９]ꎮ 越来越多

的研究表明ꎬ连作障碍与作物根际土壤微生物密切

相关[２０]ꎮ 龚治翔等[２１] 研究表明ꎬ造成连作障碍的

主要原因是由于土壤微生物群落结构的改变ꎻ朱菲

莹等[２２]研究结果显示ꎬ根际土壤细菌群落结构是影

响西瓜枯萎病发生的主要环境因子ꎮ
本研究结果表明ꎬ不同连作年限硒砂瓜土壤细

菌优势群落主要为放线菌门、变形菌门、绿弯菌门、
酸杆菌门、厚壁菌门ꎬ这与香榧、棉花、苎麻等的相

关研究结果[２３－２５] 相似ꎮ 其中放线菌门随着连作时

间的增加ꎬ会出现先增加后下降的趋势ꎬ在 Ｔ５ 中丰

度最高(图 ２)ꎬ放线菌门大多数微生物主要降解纤

维素甚至许多难降解的芳香族化合物ꎬ对于土壤的

矿化作用起十分重要的作用[２６]ꎮ ７０％抗生素来源

于放线菌ꎬ其产生的抗生素及其代谢产物对动物植

物等都具有重要作用[２７]ꎮ 可推测放线菌门在作物

的连作过程中会抑制病原菌的侵害ꎬ其对长期连作

土壤土传病害有一定的防治能力ꎮ 变形菌门和放

线菌门都是土壤中有益的菌门ꎬ参与各种有机物碳

氮循环ꎬ如固氮菌ꎬ对作物在土壤中氮的吸收有一

定的作用ꎮ 绿弯菌门是一种能通过光合作用并以

ＣＯ２为碳源产生能量的微生物ꎬ在有机质等营养含

量低的土壤中也有较强的竞争力ꎬ而硒砂瓜种植于

干旱的沙漠地区ꎬ压砂种植ꎬ日照充足ꎬ土壤贫瘠ꎬ
因此ꎬ绿弯菌门可能对硒砂瓜的生长具有重要作

用ꎮ 酸杆菌门是土壤微生物的重要成员ꎬ能降解植

物残体、进行光合作用、参与碳化合物代谢等ꎬ在土

壤物质循环和生态环境构建过程中起到非常重要

的作用[２８]ꎮ 聂园军等[２９] 研究表明ꎬ随着连作时间

的增加ꎬ西瓜土壤中有益微生物的降低而病原菌所

在的镰刀菌属(Ｆｕｓａｒｉｕｍ)相对丰度增加ꎬ造成西瓜

枯萎病的发生ꎮ 本研究中ꎬ随着连作时间的增加ꎬ
放线菌门、变形菌门、绿弯菌门丰度逐渐下降ꎬ可推

测其有益菌丰度的降低ꎬ使得土壤抵抗性差ꎬ土壤

中病原菌数量增加ꎬ从而造成连作障碍ꎮ
在目水平上ꎬ芽孢杆菌目、芽单胞菌目、根瘤菌

目是硒砂瓜土壤中的优势类群ꎮ 研究表明ꎬ绝大多

数芽孢杆菌都是有益菌ꎬ对植物病原菌的防治具有

重要价值[３０]ꎬ李丹等[３１]研究表明ꎬ解淀粉芽胞杆菌

对西瓜枯萎病有较强的防治作用ꎬ岳菊[３２] 筛选的枯

草芽孢杆菌对西瓜枯萎病的防效达 ８０.４％ꎮ 本试验

结果表明ꎬ随着连作时间的增加ꎬ芽孢杆菌目丰度

呈现先增后降再升的趋势ꎬ在 Ｔ１５ 土壤中丰度最低ꎬ
在 Ｔ２０ 土壤中丰度最高ꎬ可能是由于随着连作时间

的增加ꎬ病原菌数量增加ꎬ导致芽孢杆菌目中有益

菌数量减少ꎻ芽孢杆菌目在 Ｔ２０ 土壤中丰度增加ꎬ可
能是由于长时间的连作使得土壤中细菌菌群变化

较大ꎬ因为长期连作扰乱了细菌群落结构ꎬ导致细

菌群落增多[２１ꎬ３３]ꎬ同时ꎬ这也与本研究中不同连作

年限土壤细菌多样性增加的结果一致ꎮ

４　 结　 论

不同连作年限硒砂瓜土壤理化性质变化不显

著ꎬ硒沙瓜连作障碍的产生不是由于土壤理化性质

的变化引起的ꎬ而是由于土壤微生物群落结构的变

化所导致的ꎮ 随着连作时间的增加ꎬ细菌群落结构

发生改变ꎬ细菌群落增多ꎬ连作土壤中细菌群落多

样性增加ꎮ 在群落结构上ꎬ放线菌门、变形菌门、绿
弯菌门、酸杆菌门、厚壁菌门等有益微生物丰度的

下降ꎬ造成连作障碍的产生ꎮ 研究结果对于采用合

理有效的方法改善土壤连作障碍具有重要意义ꎮ

参 考 文 献:
[１]　 Ｖａｒｇａｓ Ｃｉｌ Ｓꎬ Ｍｅｒｉｌｅｓ Ｊꎬ Ｃｏｎｆｏｒｔｏ Ｃꎬ ｅｔ ａｌ. Ｆｉｅｌｄ ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂｉ￣

ｏｌｏｇｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｑｕａｌｉｔｙ ｉｎ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ｃｒｏｐ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｐｒａｃｔｉｃｅｓ
[Ｊ]. Ｗｏｒｌｄ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙꎬ ２００９ꎬ ２５(３):
４３９￣４４８.

[２] 　 Ｍａｒｔｉｎ Ａ. Ｉｎｔｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ｔｏ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ [Ｍ]. Ｎｅｗ Ｙｏｒｋ: Ｊｏｈｎ
Ｗｉｌｅｙ ＆ Ｓｏｎｓ Ｐｕｂｌｉｓｈｉｎｇꎬ １９６４:１９￣４４.

[３]　 李晨华ꎬ 李彦ꎬ 谢静霞ꎬ等. 荒漠－绿洲土壤微生物群落组成与其活

性对比[Ｊ]. 生态学报ꎬ ２００７ꎬ ２７(８):３３９１￣３３９９.
[４]　 Ｌｉｎｇ Ｎꎬ Ｄｅｎｇ Ｋ Ｙꎬ Ｓｏｎｇ Ｙꎬｅｔ ａｌ. Ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｗａｔｅｒｍｅｌｏｎ ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓ ｍｏｎｏ￣ｃｒｏｐｐｉｎｇ ｓｏｉｌ ｂｙ ｌｏｎｇ￣ｔｅｒｍ
ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ａ ｎｏｖｅｌ ｂｉｏｏｒｇａｎｉｃ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ [ Ｊ]. Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ Ｒｅ￣
ｓｅａｒｃｈꎬ ２０１４ꎬ １６９(７￣８):５７０.

[５]　 Ｋｌｅｉｎ Ｅꎬ Ｋａｔａｎ Ｊꎬ Ｇａｍｌｉｅｌ Ａ. Ｓｏｉｌ ｓｕｐｐｒｅｓｓｉｖｅｎｅｓｓ ｔｏ ｆｕｓａｒｉｕｍ ｄｉｓｅａｓｅ
ｆｏｌｌｏｗｉｎｇ ｏｒｇａｎｉｃ ａｍｅｎｄｍｅｎｔｓ ａｎｄ ｓｏｌａｒｉｚａｔｉｏｎ [ Ｊ]. Ｐｌａｎｔ Ｄｉｓｅａｓｅꎬ
２０１１ꎬ ９５(９５):１１１６￣１１２３.

[６]　 Ｄｏｎｇ Ｌ Ｌꎬ Ｘｕ Ｊꎬ Ｆｅｎｇ Ｇ Ｑꎬ ｅｔ ａｌ. Ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ
ｄｙｎａｍｉｃｓ ｉｎ ｒｅｌａｔｉｏｎ ｔｏ Ｐａｎａｘ ｎｏｔｏｇｉｎｓｅｎｇ ｄｅａｔｈ ｒａｔｅ ｉｎ ａ ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓ
ｃｒｏｐｐｉｎｇ ｓｙｓｔｅｍ [Ｊ]. Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ Ｒｅｐｏｒｔｓꎬ ２０１６ꎬ ６:３１８０２.

[７]　 赵帆. 不同连作年限草莓根际土壤微生物多样性变化[Ｄ]. 合肥:
安徽大学ꎬ２０１８.

[８]　 王娟英ꎬ 许佳慧ꎬ 吴林坤ꎬ等. 不同连作年限怀牛膝根际土壤理化

性质及微生物多样性[Ｊ]. 生态学报ꎬ ２０１７ꎬ ３７(１７):５６２１￣５６２９.
[９]　 崔勇. 马铃薯连作造成的影响及连作障碍防控技术[Ｊ]. 作物杂志ꎬ

２０１８ꎬ(２):８７￣９２.
[１０]　 张亚楠ꎬ 王兴祥ꎬ 李孝刚ꎬ等. 连作对棉花抗枯萎病生理生化特性

的影响[Ｊ]. 生态学报ꎬ ２０１６ꎬ ３６(１４):４４５６￣４４６４.
[１１]　 马媛媛ꎬ 李玉龙ꎬ 来航线ꎬ等. 连作番茄根区病土对番茄生长及土

壤线虫与微生物的影响[Ｊ]. 中国生态农业学报ꎬ ２０１７ꎬ ２５(５):
７３０￣７３９.

[１２]　 鲍士旦. 土壤农化分析[Ｍ]. 北京: 中国农业出版社ꎬ ２０００.
[１３]　 Ｂｏｌｇｅｒ Ａ Ｍꎬ Ｌｏｈｓｅ Ｍꎬ Ｕｓａｄｅｌ Ｂ. Ｔｒｉｍｍｏｍａｔｉｃ: ａ ｆｌｅｘｉｂｌｅ ｔｒｉｍｍｅｒ ｆｏｒ

５３２第 １ 期　 　 　 　 　 　 　 　 岳思君等:不同连作年限硒砂瓜土壤细菌群落结构特征



Ｉｌｌｕｍｉｎａ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｄａｔａ [ Ｊ ]. Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓꎬ ２０１４ꎬ ３０ ( １５ ):
２１１４￣２１２０.

[１４]　 Ｅｄｇａｒ Ｒ Ｃ. Ｓｅａｒｃｈ ａｎｄ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ｏｒｄｅｒｓ ｏｆ ｍａｇｎｉｔｕｄｅ ｆａｓｔｅｒ ｔｈａｎ
ＢＬＡＳＴ [Ｊ]. Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓꎬ ２０１０ꎬ２６(１９)ꎬ ２４６０￣２４６１.

[１５]　 Ｅｄｇａｒ Ｒ Ｃ. ＵＰＡＲＳＥ: ｈｉｇｈｌｙ ａｃｃｕｒａｔｅ ＯＴＵ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｆｒｏｍ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ
ａｍｐｌｉｃｏｎ ｒｅａｄｓ [Ｊ]. Ｎａｔｕｒｅ Ｍｅｔｈｏｄｓꎬ ２０１３ꎬ １０(１０):９９６￣９９８.

[１６]　 Ｄｅｓｈｐａｎｄｅ Ｖꎬ Ｗａｎｇ Ｑꎬ Ｇｒｅｅｎｆｉｅｌｄ Ｐꎬｅｔ ａｌ. Ｆｕｎｇａｌ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ
ｕｓｉｎｇ ａ Ｂａｙｅｓｉａｎ ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ ａｎｄ ｔｈｅ Ｗａｒｃｕｐ ｔｒａｉｎｉｎｇ ｓｅｔ ｏｆ ｉｎｔｅｒｎａｌ
ｔｒａｎｓｃｒｉｂｅｄ ｓｐａｃｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ [Ｊ]. Ｍｙｃｏｌｏｇｉａꎬ ２０１５ꎬ １０８(１):１￣５.

[１７]　 开建荣ꎬ王晓静.不同压砂地龄土壤肥力及硒砂瓜品质分析[Ｊ].北
方园艺ꎬ ２０１７ꎬ(３):１６８￣１７２.

[１８]　 Ｓｏｎｇ Ｘ Ｈꎬ Ｐａｎ Ｙꎬ Ｌｉ Ｌ Ｙꎬ ｅｔ ａｌ. Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｒｈｉｚｏ￣
ｓｐｈｅｒｅ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ Ｃｏｐｔｉｓ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ Ｆｒａｎｃｈ. Ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓ Ｃｒｏｐ￣
ｐｉｎｇ Ｆｉｅｌｄｓ[Ｊ]. ＰＬｏＳ ＯＮＥꎬ ２０１８ꎬ １３(３): ｅ０１９３８１１.

[１９]　 董德武ꎬ 刘宇ꎬ 卢存龙ꎬ等. 不同栽培年限蓝莓根际土壤微生物群

落多样性分析[Ｊ]. 西北农业学报ꎬ ２０１８ꎬ２７(７):１０４１￣１０４８.
[２０]　 马琨ꎬ 张丽ꎬ 杜茜ꎬ等. 马铃薯连作栽培对土壤微生物群落的影响

[Ｃ] / / 浙江省生态学会.王兆骞教授农业生态学学术思想研讨会.
杭州:浙江大学ꎬ２０１０.

[２１]　 龚治翔ꎬ 马晓寒ꎬ 任志广ꎬ等. 连作烤烟根际土壤细菌群落 １６Ｓ
ｒＤＮＡ－ＰＣＲ－ＤＧＧＥ 分析[Ｊ]. 中国农业科技导报ꎬ ２０１８ꎬ２０(２):
３９￣４７.

[２２]　 朱菲莹ꎬ 李基光ꎬ 张屹ꎬ等. 西瓜根际土壤细菌群落多样性对枯萎

病发生的影响[Ｊ]. 中国农学通报ꎬ ２０１８ꎬ ３４(１７):６９￣７６.
[２３]　 叶雯ꎬ 李永春ꎬ 喻卫武ꎬ 等. 不同种植年限香榧根际土壤微生物

多样性[Ｊ]. 应用生态学报ꎬ ２０１８ꎬ ２９(１１):２８４￣２９３.

[２４]　 乔清华ꎬ 张传云ꎬ 袁哲诚ꎬ等. 多年连作土壤中棉花根际细菌群落

结构及其动态[Ｊ]. 棉花学报ꎬ ２０１８ꎬ(２):１２８.
[２５] 　 Ｚｈｕ Ｓ Ｙꎬ Ｗａｎｇ Ｙ Ｚꎬ Ｘｕ Ｘ Ｍꎬ ｅｔ ａｌ. Ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｕｓｅ ｏｆ ｈｉｇｈ￣

ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｆｏｒ ｅｓｔｉｍａｔｉｎｇ ｔｈｅ
ａｄｖｅｒｓｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓ ｃｒｏｐｐｉｎｇ ｏｎ ｒａｍｉｅ (Ｂｏｅｈｍｅｒｉａ ｎｉｖｅａ Ｌ.
Ｇａｕｄ) [Ｊ]. ＰｌｏＳ ＯＮＥꎬ ２０１８ꎬ１３(５):ｅ０１９７０９５.

[２６]　 张丽丽. 整合宏组学方法揭示天然木质纤维素堆肥中的关键功能

微生物群落[Ｄ]. 济南:山东大学ꎬ ２０１６.
[２７]　 Ｓｅｉｐｋｅ Ｒ Ｆꎬ Ｋａｌｔｅｎｐｏｔｈ Ｍꎬ Ｈｕｔｃｈｉｎｇｓ Ｍ Ｉ. Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ ａｓ ｓｙｍｂｉ￣

ｏｎｔｓ: ａｎ ｅｍｅｒｇｉｎｇ ａｎｄ ｗｉｄｅｓｐｒｅａｄ ｔｈｅｍｅ? [Ｊ]. Ｆｅｍｓ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ
Ｒｅｖｉｅｗｓꎬ ２０１２ꎬ ３６(４):８６２￣８７６.

[２８]　 王光华ꎬ 刘俊杰ꎬ 于镇华ꎬ等. 土壤酸杆菌门细菌生态学研究进展

[Ｊ]. 生物技术通报ꎬ ２０１６ꎬ ３２(２):１４￣２０.
[２９]　 聂园军ꎬ 李瑞珍ꎬ 赵佳ꎬ 等. 西瓜连作对根际微生物群落的影响

[Ｊ]. 中国瓜菜ꎬ２０１９ꎬ３２(１)ꎬ６￣１１ꎬ３
[３０]　 Ｌａｌｌｏｏ Ｒꎬ Ｍａｈａｒａｊｈ Ｄꎬ Ｇöｒｇｅｎｓ Ｊꎬｅｔ ａｌ. Ａ ｄｏｗｎｓｔｒｅａｍ ｐｒｏｃｅｓｓ ｆｏｒ

ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ｏｆ ａ ｖｉａｂｌｅ ａｎｄ ｓｔａｂｌｅ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｃｅｒｅｕｓ ａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅ
ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ａｇｅｎｔ [Ｊ]. Ａｐｐｌｉｅｄ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ ＆ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙꎬ ２０１０ꎬ
８６(２):４９９.

[３１]　 李丹ꎬ 李茸梅ꎬ 秦伟英ꎬ等. 两株解淀粉芽胞杆菌对西瓜枯萎病的

防治作用及其相关生防因子检测[Ｊ]. 中国生物防治学报ꎬ ２０１８ꎬ
３４(５):８４￣９２.

[３２]　 岳菊. 西瓜枯萎病生防细菌筛选及其防治作用的研究[Ｄ]. 南京:
南京农业大学ꎬ ２０１１.

[３３]　 李小林ꎬ 李强ꎬ 彭卫红ꎬ 等. 烟草成熟期土壤细菌群落结构及多

样性[Ｊ]. 中国烟草学报ꎬ ２０１５ꎬ ２１(４):４０￣４７.



(上接第 ２２９ 页)

[２６]　 Ｅｌｆｓｔｒａｎｄ Ｓꎬ Ｈｅｄｌｕｎｄ Ｋꎬ Ｍｒｔｅｎｓｓｏｎ Ａ. Ｓｏｉｌ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓꎬ ｍｉｃｒｏ￣
ｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ａｆｔｅｒ ４７ ｙｅａｒｓ ｏｆ ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓ
ｇｒｅｅｎ ｍａｎｕｒｉｎｇ [Ｊ]. Ａｐｐｌｉｅｄ Ｓｏｉｌ Ｅｃｏｌｏｇｙꎬ ２００７ꎬ ３５(３):６１０￣６２１.

[２７]　 江春ꎬ黄菁华ꎬ李修强ꎬ等.长期施用有机肥对红壤旱地土壤线虫群

落的影响[Ｊ].土壤学报ꎬ２０１１ꎬ４８(６):１２３５￣１２４１.
[２８]　 Ｎａｈａｒ Ｍ Ｓꎬ Ｇｒｅｗａｌ Ｐ Ｓꎬ Ｍｉｌｌｅｒ Ｓ Ａꎬ ｅｔ ａｌ. Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｒａｗ

ａｎｄ ｃｏｍｐｏｓｔｅｄ ｍａｎｕｒｅ ｏｎ ｎｅｍａｔｏｄｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙꎬ ａｎｄ ｉｔｓ ｉｎｄｉｃａｔｉｖｅ
ｖａｌｕｅ ｆｏｒ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌꎬ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ [ Ｊ ].
Ａｐｐｌｉｅｄ Ｓｏｉｌ Ｅｃｏｌｏｇｙꎬ ２００６ꎬ ３４(２/ ３):１４０￣１５１.

[２９]　 刘婷ꎬ叶成龙ꎬ陈小云ꎬ等.不同有机肥源及其与化肥配施对稻田土

壤线虫群落结构的影响 [ Ｊ].应用生态学报ꎬ２０１３ꎬ２４ (１２):
３５０８￣３５１６.

[３０]　 朱同彬ꎬ陈小云ꎬ张金波ꎬ等.优化施肥对设施蔬菜地土壤线虫群落

的影响[Ｊ].应用生态学报ꎬ２０１７ꎬ２８(３):９２７￣９３４.
[３１]　 沈德龙ꎬ曹凤明ꎬ李力.我国生物有机肥的发展现状及展望[Ｊ].中

国土壤与肥料ꎬ２００７ꎬ(６):１￣５.
[３２]　 高超.生物有机肥对农田土壤线虫群落结构的影响[Ｄ].南京:南

京农业大学ꎬ２０１４.
[３３]　 Ａｌａｍ Ｍ Ｍꎬ Ｋｈａｎ Ａ Ｍꎬ Ｓａｘｅｎａ Ｓ Ｋ. Ｍｅｃｈａｎｉｓｍ ｏｆ ｃｏｎｔｒｏｌ ｏｆ ｐｌａｎｔ￣

ｐａｒａｓｉｔｉｃ ｎｅｍａｔｏｄｅｓ ａｓ ａ ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ｔｈｅ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｏｒｇａｎｉｃ ａｍｅｎｄ￣

ｍｅｎｔｓ ｔｏ ｔｈｅ ｓｏｉｌ Ⅳ. Ｒｏｌｅ ｏｆ ｆｏｒｍａｌｄｅｈｙｄｅ ａｎｄ ａｃｅｔｏｎｅ[Ｊ]. Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ
Ｒｅｉｎｆｏｒｃｅｄ Ｐｌａｓｔｉｃｓ ａｎｄ Ｃｏｍｐｏｓｉｔｅｓꎬ １９７８ꎬ８(２):１７２￣１７４.

[３４]　 Ｇｕｉｒａｎ Ｇ Ｄꎬ Ｂｏｎｎｅｌ Ｌꎬ Ａｂｉｒａｃｈｅｄ Ｍ. Ｌａｎｄ￣ｓｐｒｅａｄｉｎｇ ｏｆ ｐｉｇ Ｍａｎｕｒｅｓ
ＩＶ. Ｅｆｆｅｃｔ ｏｎ Ｓｏｉｌ Ｎｅｍａｔｏｄｅ [Ｍ]. Ｌｏｎｄｏｎ: Ａｐｐｌｉｅｄ Ｓｃｉｅｎｃｅ Ｐｕｂｌｉｓｈ￣
ｅｒꎬ １９８０:１０９￣１１９.

[３５]　 毛妙ꎬ王磊ꎬ席运官ꎬ等.有机种植业土壤线虫群落特征的调查研究

[Ｊ].土壤ꎬ２０１６ꎬ４８(３):４９２￣５０２.
[３６]　 Ｎｅｈｅｒ Ｄ Ａ. Ｅｃｏｌｏｇｙ ｏｆ ｐｌａｎｔ ａｎｄ ｆｒｅｅ￣ｌｉｖｉｎｇ ｎｅｍａｔｏｄｅｓ ｉｎ ｎａｔｕｒａｌ ａｎｄ

ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ ｓｏｉｌ[Ｊ]. Ａｎｎｕａｌ Ｒｅｖｉｅｗ ｏｆ Ｐｈｙｔｏｐａｔｈｏｌｏｇｙꎬ２０１０ꎬ４８(１):
３７１￣３９４.

[３７]　 Ｌｉ Ｑꎬ Ｊｉａｎｇ Ｙꎬ Ｌｉａｎｇ Ｗ Ｊꎬ ｅｔ ａｌ. Ｌｏｎｇ￣ｔｅｒｍ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｆｅｒｔｉｌｉｔｙ ｍａｎａｇｅ￣
ｍｅｎｔ ｏｎ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｎｅｍａｔｏｄｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｖｅｇｅｔａｂｌｅ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ｕｎｄｅｒ
ｇｒｅｅｎｈｏｕｓｅ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ [Ｊ]. Ａｐｐｌｉｅｄ Ｓｏｉｌ Ｅｃｏｌｏｇｙꎬ ２０１０ꎬ ４６:１１１￣１１８.

[３８]　 Ｆｅｒｒｉｓ Ｈꎬ Ｅｙｒｅ Ｍꎬ Ｖｅｎｅｔｔｅ Ｒ Ｃꎬ ｅｔ ａｌ. Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｅｎｅｒｇｅｔｉｃｓ ｏｆ ｂａｃｔｅ￣
ｒｉａｌ￣ｆｅｅｄｉｎｇ ｎｅｍａｔｏｄｅｓ: ｓｔａｇｅ￣ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ａｎｄ ｆｅｃｕｎｄｉｔｙ
ｒａｔｅｓ [Ｊ]. Ｓｏｉｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙꎬ １９９６ꎬ ２８ (３):２７１￣２８０.

[３９]　 Ｌｉｕ Ｔꎬ Ｇｕｏ Ｒꎬ Ｒａｎ Ｗꎬ ｅｔ ａｌ. Ｂｏｄｙ ｓｉｚｅ ｉｓ ａ ｓｅｎｓｉｔｉｖｅ ｔｒａｉｔ￣ｂａｓｅｄ ｉｎ￣
ｄｉｃａｔｏｒ ｏｆ ｓｏｉｌ ｎｅｍａｔｏｄｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｉｎ ｒｉｃｅ
ａｎｄ ｗｈｅａｔ ａｇｒｏｅｃｏｓｙｓｔｅｍｓ [Ｊ]. Ｓｏｉｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙꎬ ２０１５ꎬ
８８:２７５￣２８１.

６３２ 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 干旱地区农业研究　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 第 ３８ 卷




