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微生物菌剂对连作芹菜根际土壤真菌群落
多样性与结构的影响

冯海萍ꎬ陈卓ꎬ杨　 虎
(宁夏农林科学院园艺研究所ꎬ宁夏 银川 ７５０００２)

摘　 要:以宁南旱区连作 ４ 年芹菜根际土壤为研究对象ꎬ采用田间定位试验结合高通量测序技术ꎬ以常规施肥

(ＣＫ)为对照ꎬ研究常规施肥＋枯草􀅰哈茨复合菌剂(ＭＦ)ꎬ常规施肥＋枯草芽孢杆菌(ＢＳ)ꎬ常规施肥＋哈茨木霉菌

(ＴＨ)３ 个处理对芹菜连作根际土壤真菌多样性及群落组成的影响ꎮ 结果表明:施用枯草􀅰哈茨复合菌显著提高了

土壤有效磷、速效钾含量ꎬ增幅分别为 ３４.２９％和 ９.９８％ꎮ 施用微生物菌剂增加了土壤脲酶、蔗糖酶活性ꎬ平均增幅分

别为 ４３.１６％和 １２.９８％ꎬ并显著改变了土壤真菌的 β－多样性ꎮ 被孢霉属(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ)、织球壳属(Ｐｌｅｃｔｏｓｐｈａｅｒｅｌｌａ)、赤
霉菌属(Ｇｉｂｂｅｒｅｌｌａ)、链格孢属(Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ)、镰刀菌属(Ｆｕｓａｒｉｕｍ)是各处理优势菌属ꎬ施用枯草􀅰哈茨复合菌显著降低

了赤霉菌属、链格孢属、镰刀霉属等真菌性病原菌的相对丰度ꎬ降幅分别为 ５９.８８％、５１.６３％、３６.１３％ꎮ 冗余分析表明

土壤蔗糖酶、脲酶、碱性磷酸酶活性、ｐＨ 值和全磷是影响真菌群落结构组成的主要驱动因子ꎮ 综合而言ꎬ枯草􀅰哈

茨复合菌剂的施用不仅降低了连作芹菜根际土壤镰刀菌属、链格孢属、赤霉菌属等病原菌的富集ꎬ还通过改变有效

磷、速效钾等土壤理化性质ꎬ进一步重塑土壤真菌群落结构ꎮ
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　 　 随着农业现代化水平的提高ꎬ以单一种植型作

物为特征的密集生产逐渐成为农业生产的主流模

式[１]ꎮ 生姜、棉花、西瓜、辣椒、烟草、草莓等长时间

连作引发养分失衡、生物性状退化、多种病原菌富

集等土壤群落结构与环境的改变ꎬ从而导致植物生

长抑制、土传病害发生频繁、作物产量、质量急剧下

降ꎬ已成为制约农业可持续发展的重要瓶颈[２－７]ꎮ
芹菜是一种功能性蔬菜ꎬ富含人体所需的多种

营养成分及活性物质ꎬ且在抑菌、抗炎、抗肿瘤、降
“三高”等方面具有很好的疗效[８－９]ꎮ 同时芹菜作为

宁夏打造的“六盘山冷凉蔬菜”、“西吉西芹”等众多

品牌的主栽蔬菜ꎬ以强大稳固的市场占有率保障了

宁夏露地冷凉菜行业的高质发展ꎮ 近年来ꎬ宁夏西

吉芹菜连续种植导致其出现生长受抑、产量下降、
土传病害增加等障碍现象[１０－１２]ꎮ 恢复环境生态服

务功能是预防连作和土传病害、土壤病原菌共存的

有效方法[１３]ꎮ
微生物菌剂作为一种生物制品ꎬ旨在利用有益

微生物替代有害化学物质ꎬ引起了人们的极大兴

趣[１４]ꎮ 微生物菌剂是以某种多孔物质为载体的微

生物活制剂ꎬ可以在土壤或基质中繁殖ꎬ形成有利

于植物生长的微生物群落[１５]ꎮ 土壤微生物是土壤

生态系统的重要组成部分ꎬ对植物的生长发育产生

重要影响[１６]ꎮ 真菌作为土壤中多样性仅次于细菌

的微生物类群ꎬ对于衡量土壤生态功能平衡及反映

土壤健康状况具有重要意义[１７]ꎮ 微生物菌剂可提

高土壤真菌多样性、降低镰刀菌属等有害菌相对丰

度ꎬ改变土壤真菌群落结构ꎬ使其向稳定的方向发

展ꎬ减轻连作障碍[１８]ꎻ生物熏蒸配施微生物菌剂不

仅能够改善土壤环境质量ꎬ还可降低土壤有害菌、
提高有益真菌群落丰度和多样性ꎬ调节连作土壤真

菌群落结构向有益方向发展[１９]ꎮ 然而ꎬ有关芹菜连

作应用微生物菌剂的研究较少ꎬ微生物菌剂对连作

芹菜土壤真菌群落的影响鲜有报道ꎮ
基于此ꎬ本试验以连作 ４ 年的芹菜地为研究对

象ꎬ采用田间定点试验ꎬ基于常规施肥ꎬ研究施用不

同菌剂处理对芹菜连作根际土壤真菌群落的影响ꎬ
以揭示芹菜连作土壤真菌对不同微生物菌剂处理

的响应机制ꎬ为宁夏南部山区及同类地区蔬菜的高

质量栽培及其产业的可持续发展提供依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验地概况

试验在宁夏回族自治区固原市西吉县硝河村

蔬菜基地(３５°５３′３５″ Ｎ、１０５°５１′１２″Ｅ)进行ꎬ该地区

属于黄土高原干旱丘陵区ꎬ是典型的温带大陆性季

风气候ꎮ 试验地海拔约 １ ９１６.５ ｍꎬ降雨主要分布在

７—９ 月ꎬ年降雨量 ３９７ ~ ４７１ ｍｍꎬ年蒸发量１ ４００ ~
２ ２００ ｍｍꎬ 年 平 均 气 温 ５. ３℃ꎬ ≥ １０℃ 积 温 为

２ ４００℃ꎬ无霜期为 １２５ ~ １３９ ｄꎮ 供试土壤为黑垆

土ꎬ芹菜种植前土壤根层化学性状见表 １ꎮ
１.２　 试验材料

供试土壤于 ２０１８—２０２１ 年连续种植芹菜ꎻ供试

芹菜品种为‘法国皇后’ꎻ供试菌剂为枯草芽孢杆菌

(２００ 亿􀅰ｇ－１)、哈茨木霉菌(１５ 亿􀅰ｇ－１)、含枯草芽

孢杆菌与哈茨木霉菌的复合菌剂(１００ 亿􀅰ｇ－１)ꎬ生
物菌剂均由济宁市金益菌生物科技有限公司提供ꎬ
施用时按照 ３００ 倍稀释后进行灌根ꎮ 有机肥料由宁

夏源龙现代农业服务有限公司提供(Ｎ＋Ｐ ２Ｏ５ ＋Ｋ２Ｏ
≥５％ꎬＮ ２.０２％ꎬ有机质≥４５％)ꎬ大量元素水溶复合

肥由四川宏达股份有限公司提供(Ｎ ∶ Ｐ ２Ｏ５ ∶ Ｋ２Ｏ
含量为 ３０％ ∶ １０％ ∶ １０％)ꎮ
１.３　 试验设计

试验于 ２０２２ 年 ５—８ 月进行ꎬ采用单因素随机

区组设计ꎬ共设 ４ 个处理ꎬ分别为常规施肥(ＣＫ)ꎬ常
规施肥＋枯草芽孢杆菌与哈茨木霉菌复合菌剂(简
称枯草􀅰哈茨复合菌ꎬＭＦ)ꎬ常规施肥＋枯草芽孢杆

菌(ＢＳ)ꎬ常规施肥＋哈茨木霉菌(ＴＨ)ꎬ具体设计与

施肥方案见表 ２ꎮ 芹菜于 ５ 月 ２４ 日移栽定植ꎬ定植

株行距平均为 ２５ ｃｍ×２５ ｃｍꎬ８ 月 １５ 日采收ꎮ 供试

混合菌剂、枯草芽孢杆菌、哈茨木霉菌分别在芹菜

移栽后 ２０、４０、６０ ｄ 通过灌根方式施入土壤中ꎬ每次

用量 ２２.５ ｋｇ􀅰ｈｍ－２ꎮ 每个处理 ３ 次重复ꎬ随机排

列ꎬ共 １２ 个小区ꎬ小区面积为 ３０ ｍ２ꎮ 除生物菌剂施

用按照各处理要求进行独自操作外ꎬ其他田间管理

同常规ꎮ
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表 １　 种植前土壤化学性质
Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｏｉｌ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｂｅｆｏｒｅ ｐｌａｎｔｉｎｇ

ｐＨ
全氮 ＴＮ

/ (ｇ􀅰ｋｇ－１)
碱解氮 ＡＮ
/ (ｍｇ􀅰ｋｇ－１)

全磷 ＴＰ
/ (ｇ􀅰ｋｇ－１)

有效磷 ＡＰ
/ (ｍｇ􀅰ｋｇ－１)

速效钾 ＡＫ
/ (ｍｇ􀅰ｋｇ－１)

有机质 ＯＭ
/ ％

８.１０ １.３３ ５８.９８ １.５９ ８.６１ ２０１.１０ １.４７

表 ２　 不同处理的施肥方法及用量 / (ｋｇ􀅰ｈｍ－２)
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｍｅｔｈｏｄｓ ａｎｄ ａｍｏｕｎｔｓ ｆｏｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

施肥用量
Ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ａｍｏｕｎｔ

氮素养分 Ｎｉｔｒｏｇｅｎ
有机氮

Ｏｒｇａｎｏ ｎｉｔｒｏｇｅｎ
无机氮

Ｉｎｏｒｇａｎｉｃ ｎｉｔｒｏｇｅｎ

合计
Ｔｏｔａｌ

ＣＫ ３０００ ｋｇ 有机肥＋１１２５ ｋｇ 复合水溶肥
３０００ ｋｇ ｏｒｇａｎｉｃ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ＋１１２５ ｋｇ ｃｏｍｐｏｕｎｄ ｗａｔｅｒ￣ｓｏｌｕｂｌｅ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ ６０.０ ３３７.５ ３９７.５

ＭＦ
３０００ ｋｇ 有机肥＋１１２５ ｋｇ 复合水溶肥＋６７.５ ｋｇ 复合菌剂
３０００ ｋｇ ｏｒｇａｎｉｃ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ＋１１２５ ｋｇ ｃｏｍｐｏｕｎｄ ｗａｔｅｒ￣ｓｏｌｕｂｌｅ

ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ＋６７.５ ｋｇ ｃｏｍｐｏｕｎｄ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ａｇｅｎｔ
６０.０ ３３７.５ ３９７.５

ＢＳ
３０００ ｋｇ 有机肥＋１１２５ ｋｇ 复合水溶肥＋６７.５ ｋｇ 枯草芽孢杆菌

３０００ ｋｇ ｏｒｇａｎｉｃ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ＋１１２５ ｋｇ ｃｏｍｐｏｕｎｄ ｗａｔｅｒ￣ｓｏｌｕｂｌｅ
ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ＋６７.５ ｋｇ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｕｂｔｉｌｉｓ

６０.０ ３３７.５ ３９７.５

ＴＨ
３０００ ｋｇ 有机肥＋１１２５ ｋｇ 复合水溶肥＋６７.５ ｋｇ 哈茨木霉菌
３０００ ｋｇ ｏｒｇａｎｉｃ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ＋１１２５ ｋｇ ｃｏｍｐｏｕｎｄ ｗａｔｅｒ￣ｓｏｌｕｂｌｅ

ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ＋６７.５ ｋｇ Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ ｈａｒｚｉａｎｕｍ
６０.０ ３３７.５ ３９７.５

　 　 注:常规施肥为有机肥作为底肥一次性施入ꎬ水溶性肥料分别在芹菜移栽后 １５、３０、４５、６０、７０ ｄ 追施ꎬ每次用量 ２２５ ｋｇꎮ
Ｎｏｔｅ : Ｃｏｎｖｅｎｔｉｏｎａｌ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｗａｓ ｏｎｅ￣ｔｉｍｅ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｏｒｇａｎｉｃ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ ａｓ ｂａｓｅ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒꎬ ａｎｄ ｃｏｍｐｏｕｎｄ ｗａｔｅｒ￣ｓｏｌｕｂｌｅ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ ｗａｓ ａｐｐｌｉｅｄ １５ꎬ

３０ꎬ ４５ꎬ ６０ꎬ７０ ｄａｙｓ ａｆｔｅｒ ｃｅｌｅｒｙ ｔｒａｎｓｐｌａｎｔｉｎｇꎬ ｗｉｔｈ ２２５ ｋｇ ｅａｃｈ ｔｉｍｅ.

１.４　 土壤采集及处理

采用五点取样法对收获期 ０ ~ ２０ ｃｍ 土层根际

土进行采样ꎬ即先除去约 ５ ｃｍ 厚表面土壤ꎬ挖取作

物的完整根ꎬ轻轻抖去没有根系的土壤ꎬ用刷子刷

去附在根毛上的土壤即为根际土ꎮ 一部分土样放

入无菌自封袋中ꎬ风干后用于测定土壤养分指标、酶
活性指标ꎻ一部分土样迅速过 １ ｍｍ 筛ꎬ去除杂物后

装在 ５ ｍｌ 冻存管中ꎻ剩余土样迅速使用 １ ｍｍ 隔筛除

去杂质ꎬ装于 ５ ｍｌ 冻存管中ꎬ置入采样盒中 ４℃环境

暂时贮存ꎬ及时送回实验室ꎬ用于土壤真菌群落测定ꎮ
１.５　 测定指标及其方法

１.５.１　 土壤化学性质及酶活性测定　 全氮(ＴＮ)采
用凯氏定氮法测定ꎬ碱解氮(ＡＮ)采用碱解扩散法

测定ꎬ全磷(ＴＰ)采用 ＨＣｌＯ４－Ｈ２ＳＯ４法测定ꎬ速效磷

(ＡＰ) 采用 ＮａＨＣＯ３ －钼锑抗比色法测定ꎬ速效钾

(ＡＫ)采用 ＮＨ４ＯＡｃ－火焰光度法测定ꎬ有机质(ＯＭ)
采用重铬酸钾容量法－外加热法采用测定ꎬｐＨ 值以

１ ∶ ５ 的土水比测定[２０]ꎮ 脲酶活性采用苯酚钠－次
氯酸钠比色法测定ꎬ过氧化氢酶活性采用高锰酸钾

滴定法测定ꎬ碱性磷酸酶活性采用磷酸苯二钠比色

法测定ꎬ蔗糖酶活性采用 ３ꎬ５－二硝基水杨酸比色法

测定[２１]ꎮ
１.５.２　 土壤真菌微生物群落结构及多样性的测序

　 采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 高通量测序进行微生物真菌

群落结构的测定ꎬ具体流程为:利用 Ｏｍｅｇａ ｓｏｉｌ ＤＮＡ

Ｋｉｔ 试剂盒进行土壤群落 ＤＮＡ 提取→真菌 ＩＴＳ１ 区

ＰＣＲ 扩增(引物 ＩＴＳ５Ｆ 为 ５′－ ＧＧＡＡＧＴＡＡＡＡＧＴＣＧ￣
ＴＡＡＣＡＡＧＧ － ３′ꎬ ＩＴＳ２Ｒ 为 ５′ － ＧＣＴＧＣＧＴＴＣＴ￣
ＴＣＡＴＣＧＡＴＧＣ －３′)→使用 ＡｘｙＰｒｅｐ ＤＮＡ 凝胶回收

试剂盒酶切目的片段进行扩增产物磁珠纯化回收

→扩增产物纯化、荧光定量→测序文库制备与检测

质量→上机进行高通量测序ꎮ 土壤真菌高通量测

序由派森诺生物科技股份有限公司完成ꎮ
１.６　 数据统计

使用 ＱＩＩＭＥ２ 软件进行物种注释ꎬ统计物种丰

富度和多样性指数ꎻ用 Ｏｆｆｉｃｅ ２０１０ 和 ＳＰＳＳ ２６ 对土

壤化学性质、酶活性、真菌多样性及相对丰度等数

据进行统计分析及处理ꎬ对不同处理间各项指标进

行单因素方差分析(Ｏｎｅ－ｗａｙ ＡＮＯＶＡ)ꎻ采用 Ｄｕｎｃａｎ
法进行多重比较ꎬ显著性水平设为 Ｐ<０.０５ꎻ使用 Ｒ 软

件绘制主成分分析(ＰＣＡ)、群落结构组成堆积图和

Ｖｅｎｎ 图、冗余分析(ＲＤＡ)图ꎻ利用 ＬＥｆＳｅ 软件ꎬ根据

分类学组成采用 Ｐｙｔｈｏｎ ＬＥｆＳｅ 进行线性判别分析ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 不同菌剂处理下芹菜连作根际土壤化学性质

及酶活性

　 　 由表 ３ 可知ꎬ各处理土壤 ｐＨ 值表现为 ＭＦ>ＢＳꎬ
ＣＫ>ＴＨꎬ与 ＣＫ 相比ꎬＴＨ 处理显著降低了土壤 ｐＨ
值ꎬ降幅为 ０.８４％ꎬ而ＭＦ 处理则显著增加了 １.３３％ꎮ
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ＭＦ、ＴＨ 处理显著增加土壤速效磷含量ꎬ增幅分别为

３４.２９％和 ３１.２１％ꎮ 与 ＣＫ 相比ꎬＭＦ 处理显著增加土

壤速效钾含量ꎬ增幅为 ９.９８％ꎬＴＨ、ＢＳ 处理则显著降

低了 １.７７％和 ７.５６％ꎮ ＴＨ、ＢＳ 处理显著增加了土壤

有机质含量ꎬ增幅分别为 ７.６７％和 ３.４２％ꎮ 施用微生

物菌剂处理对 ＴＮ、ＡＮ、ＴＰ 的影响不显著(Ｐ>０.０５)ꎮ
由表 ４ 可知ꎬ较 ＣＫ 相比ꎬ施用菌剂增加了芹菜

连作根际土壤的脲酶和蔗糖酶活性ꎬ其中 ＴＨ、ＢＳ 处

理显著增加了脲酶活性 ７８.０２％和 ３８.１１％ꎬＴＨ、ＢＳ、
ＭＦ 处理显著增加了蔗糖酶活性ꎬ 增幅分别为

１８.０１％、１５.２６％、５.６６％ꎮ ＴＨ、ＢＳ 处理显著降低了

碱性磷酸酶活性 １０.０６％和 ４０.１８％(Ｐ<０.０５)ꎻ而其

过氧化氢酶活性与 ＣＫ 之间未达到显著差异(Ｐ>
０.０５)ꎮ
２.２ 　 不同菌剂处理下芹菜连作根际土壤真菌多

样性

２.２.１　 真菌群落 α－多样性分析　 由表 ５ 可知ꎬ各处

理中真菌覆盖度指数 ( Ｇｏｏｄｓ ＿ ｃｏｖｅｒａｇｅ) 均大于

９９％ꎬ说明测序合理ꎬ能够反映不同菌剂处理连作芹

菜根际土壤真菌群落的真实情况ꎮ 与 ＣＫ 相比ꎬＢＳ
处理显著提高了连作芹菜根际细菌群落的多样性

(Ｓｈａｎｎｏｎ)和均匀度(Ｐｉｅｌｏｕ＿ｅ) (Ｐ<０.０５)ꎬＭＦ、ＴＨ
处理未显著影响根际真菌群落的丰富度(Ｃｈａｏ１)、
多样性(Ｓｈａｎｎｏｎ)和均匀度(Ｐｉｅｌｏｕ＿ｅ)(Ｐ>０.０５)ꎮ
２.２.２　 真菌群落 β－多样性分析　 基于 Ｂｒａｙ－Ｃｕｒｉｔｓ
距离的 ＰＣｏＡ 分析(图 １)可知ꎬ第一主成分(ＰＣｏ１)
贡献率为 ３５. ３％ꎬ第二主成分 ( ＰＣｏ２) 贡献率为

２１.４％ꎬ前两个主成分累积方差贡献率达到 ５６.７％ꎬ
表明能够反映样品大多数信息ꎮ 不同样本在坐标

轴上的投影距离表明ꎬ与 ＣＫ 相比ꎬＦＭ、ＢＳ 和 ＴＨ 菌

剂处理均显著或极显著改变连作芹菜根际真菌的

群落结构(Ｐ<０.０５)ꎮ
２.３　 不同菌剂处理的土壤真菌群落结构组成分析

２.３.１　 土壤真菌群落的 ＯＴＵ 分布　 不同菌剂处理

土壤样本在 ９７％相似性水平下进行 ＯＴＵ 聚类(图
２)可知ꎬ４ 个处理土壤真菌共有 ＯＴＵ 数 ２９３ 个ꎬ特有

ＯＴＵ 数由高到低依次为 ＣＫ>ＴＨ>ＢＳ>ＭＦꎮ 与 ＣＫ 相

比ꎬ微生物菌剂施入降低了土壤真菌特有 ＯＴＵ 数目ꎮ

表 ３　 不同菌剂处理对连作芹菜根际土壤化学性质的影响

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ａｇｅｎｔｓ ｏｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓ ｃｒｏｐｐｉｎｇ ｃｅｌｅｒｙ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｐＨ

全氮 ＴＮ
/ (ｇ􀅰ｋｇ－１)

碱解氮 ＡＮ
/ (ｍｇ􀅰ｋｇ－１)

全磷 ＴＰ
/ (ｇ􀅰ｋｇ－１)

有效磷 ＡＰ
/ (ｍｇ􀅰ｋｇ－１)

速效钾 ＡＫ
/ (ｍｇ􀅰ｋｇ－１)

有机质 ＯＭ
/ ％

ＣＫ ８.２８±０.０３ｂ １.２６±０.０１ａ ６２.１６±１.８０ａ １.６７±０.０１ａｂ ６.１５±０.９０ｂ １９４.２１±０.１５ｂ １.７０±０.０４ｃ
ＭＦ ８.３９±０.０５ａ １.２８±０.０１ａ ６６.７２±１.３４ａ １.６５±０.０１ｂ ８.２６±０.４２ａ ２１３.５９±０.１０ａ １.６８±０.０４ｃ
ＢＳ ８.２９±０.０５ｂ １.２７±０.０１ａ ６５.８８±１.５３ａ １.８１±０.０１ａｂ ５.８５±０.５１ｂ １７９.５３±０.５４ｃ １.７５±０.０３ｂ
ＴＨ ８.２１±０.０７ｃ １.２８±０.０１ａ ６６.３２±１.２５ａ １.８５±０.０１ａ ８.０７±０.４３ａ １８２.７７±０.２３ｃ １.８３±０.０３ａ

　 　 注:同列不同小写字母表示差异显著(Ｐ<０.０５)ꎬ下同.
Ｎｏｔｅ: Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｃｏｌｕｍｎ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ (Ｐ<０.０５)ꎬ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

表 ４　 不同菌剂处理对连作芹菜根际土壤酶活性的影响

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ａｇｅｎｔｓ ｏｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｏｆ ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓ ｃｒｏｐｐｉｎｇ ｃｅｌｅｒｙ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

脲酶活性
Ｕｒｅａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ

/ (ｍｇ􀅰ｇ－１􀅰ｄ－１)

过氧化氢酶活性
Ｃａｔａｌａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ

/ (ｍｇ􀅰ｇ－１􀅰ｈ－１)

蔗糖酶活性
Ｓｕｃｒａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ

/ (ｍｇ􀅰ｇ－１􀅰ｄ－１)

碱性磷酸酶活性
Ａｌｋａｌｉｎｅ ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ

/ (ｍｇ􀅰ｇ－１􀅰ｄ－１)
ＣＫ ９８.０３±１.０５ｃ ４.４９±０.０６ａｂ ９.５０±０.１８ｄ １０５.６４±３.３０ａ
ＭＦ １１１.７３±８.８０ｃ ４.５４±０.０３ａ １０.０４±０.２２ｃ １０５.５９±３.２７ａ
ＢＳ １３６.１５±４.０８ｂ ４.４５±０.０２ｂ １０.９５±０.１９ｂ ６３.２０±４.１８ｃ
ＴＨ １７５.５０±５.８９ａ ４.４７±０.０７ｂ １１.２１±０.０３ａ ９５.０１±４.１２ｂ

表 ５　 不同菌剂处理下连作芹菜根际土壤真菌的 α－多样性指数

Ｔａｂｌｅ ５　 α－ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｆｕｎｇｉ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓ
ｃｒｏｐｐｉｎｇ ｃｅｌｅｒｙ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ａｇｅｎｔｓ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ Ｃｈａｏ１ Ｓｈａｎｎｏｎ Ｐｉｅｌｏｕ＿ｅ Ｇｏｏｄｓ＿ｃｏｖｅｒａｇｅ

ＣＫ ４２６.０７±２７.２１ａ ５.５４±０.３１ｂ ０.６３±０.０３ｂ ０.９９９８±０.００ａ

ＭＦ ３９２.２１±３０.７８ａ ５.６６±０.１１ａｂ ０.６６±０.０１ａｂ ０.９９９８±０.００ａ

ＢＳ ４２２.８０±３.９５ａ ５.９３±０.０７ａ ０.６８±０.０１ａ ０.９９９８±０.００ａ

ＴＨ ４５０.５１±７０.６６ａ ５.５６±０.２７ｂ ０.６３±０.０２ｂ ０.９９９８±０.００ａ

２.３.２　 土壤真菌群落门水平分布特征　 由图 ３(见
５９ 页)可知ꎬ在门分类水平上ꎬ不同处理真菌群落组

成相对丰度排名前 １０ 的分别为子囊菌门(Ａｓｃｏｍｙ￣
ｃｏｔａ)、被孢霉门(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ)、担子菌门(Ｂａ￣
ｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ)、油壶菌门(Ｏｌｐｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ)、罗兹菌门

(Ｒｏｚｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ)、壶菌门(Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ)、球囊菌

门(Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ)、捕虫霉亚门( Ｚｏｏｐａｇｏｍｙｃｏｔａ)、
芽枝霉门(Ｂｌａｓｔｏｃｌａｄｉｏｍｙｃｏｔａ)、蛙粪霉门(Ｂａｓｉｄｉｏｂｏ￣
ｌｏｍｙｃｏｔａ)ꎻ其中子囊菌门、被孢霉门、担子菌门真菌相
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　 　 注:采用 Ｐｅｒｍａｎｎｏｖａ 检验方法进行处理之间差异分析ꎬＰ 表示置换检验的值ꎮ ∗表示处理间于 Ｐ<０.０５ 水平上的差异显著

性ꎬ∗∗表示处理间于 Ｐ<０.０１ 水平上的差异显著性ꎮ
Ｎｏｔｅ: Ｐｅｒｍａｎｎｏｖａ ｔｅｓｔ ｍｅｔｈｏｄ ｉｓ ｕｓｅｄ ｔｏ ａｎａｌｙｚｅ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ. Ｐ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｔｈｅ ｖａｌｕｅ ｏｆ ｐｅｒｍｕｔａｔｉｏｎ ｔｅｓｔ. ∗

ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｔｈｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ａｔ ｔｈｅ Ｐ<０.０５ ｌｅｖｅｌꎬ ａｎｄ ∗ ∗ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｔｈｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｂｅｔｗｅｅｎ
ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ａｔ ｔｈｅ Ｐ<０.０１ ｌｅｖｅｌ.

图 １　 基于 Ｂｒａｙ－Ｃｕｒｉｔｓ 距离的连作芹菜根际真菌群落结构主坐标分析

Ｆｉｇ.１　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｃｅｌｅｒｙ ｂａｓｅｄ ｏｎ Ｂｒａｙ－Ｃｕｒｉｔｓ ｄｉｓｔａｎｃｅ

　 　 注:重叠区数字代表共有 ＯＴＵ 数量ꎬ其他数字代表每个

处理特有 ＯＴＵ 数量ꎮ
Ｎｏｔｅ: Ｎｕｍｂｅｒｓ ｏｆ ｏｖｅｒｌａｐｐｉｎｇ ｒｅｇｉｏｎｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ

ｏｆ ｃｏｍｍｏｎ ＯＴＵｓꎬ ａｎｄ ｏｔｈｅｒ ｎｕｍｂｅｒｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｕ￣
ｎｉｑｕｅ ＯＴＵｓ ｆｏｒ ｅａｃｈ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ.

图 ２　 不同处理土壤真菌 ＯＴＵ 分布特征图

Ｆｉｇ.２　 ＯＴＵ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｓｏｉｌ
ｆｕｎｇｉ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

对丰度在各处理均达到 ２％以上ꎬ相对丰度占总丰

度的 ９７.１２％ꎬ是各处理优势真菌门类ꎮ 与 ＣＫ 相

比ꎬ施用微生物菌剂增加了子囊菌门和担子菌门相

对丰度ꎬ其中 ＴＨ 处理分别显著增加了 １３. ８３％和

８４.８３％ꎻ施用微生物菌剂降低了被孢霉门相对丰

度ꎬ其中 ＢＳ、ＴＨ 处理分别显著降低了 ３０. ５０％和

５５.４０％ꎮ
２.３.３　 土壤真菌群落属水平分布特征　 由图 ４(见
５９ 页)可知ꎬ在属分类水平上ꎬ各处理的被孢霉属

(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ)、织球壳属(Ｐｌｅｃｔｏｓｐｈａｅｒｅｌｌａ)、赤霉菌属

(Ｇｉｂｂｅｒｅｌｌａ)、链格孢属(Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ)、镰刀菌属(Ｆｕ￣

ｓａｒｉｕｍ)相对丰度均大于 ２％ꎬ为优势菌属ꎮ 与 ＣＫ
相比ꎬ施用微生物菌剂均降低了有益菌被孢霉属的

相对丰度ꎬ ＴＨ、 ＢＳ、ＭＦ 处理分别降低了 ５５.４０％、
３０.５０％、１４.２５％ꎬ其中 ＭＦ 处理降幅未达显著水平ꎮ
与 ＣＫ 相比ꎬ施用微生物菌剂均降低了致病菌织球

壳属、赤霉菌属、链格孢属、镰刀菌属的相对丰度ꎬ
其中 ＭＦ 处理显著降低了赤霉菌属、链格孢属、镰刀

菌属的相对丰度ꎬ降幅分别为 ５９. ８８％、５１.６３％和

３６.１２％ꎬＢＳ、ＴＨ 处理显著降低了赤霉菌属和织球壳

属相 对 丰 度ꎬ 降 幅 分 别 为 ９２. ４７％、 ４５.７５％ 和

５７.６９％、６６.３８％ꎮ
２.３.４　 不同菌剂处理土壤真菌物种差异分析 　 线

性判别分析(图 ５)可知ꎬ在门、纲、目、科、属、种水平

上共鉴定了 ４８ 个真菌生物标志物ꎬ其中在属水平上

共鉴定了 １１ 个真菌生物标志物(ＬＤＡ(ｌｏｇ)≥３.５)ꎮ
被孢霉属(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ)、赤霉菌属(Ｇｉｂｂｅｒｅｌｌａ)、 Ｉｌｙ￣
ｏｎｅｃｔｒｉａ 是 ＣＫ 处理芹菜根际土壤中具有显著丰度

差异特征的物种ꎻ绿僵菌属(Ｍｅｔａｒｈｉｚｉｕｍ)、尾柄孢壳

属(Ｃｅｒｃｏｐｈｏｒａ)是 ＭＦ 处理芹菜根际土壤中具有显

著丰度差异特征的物种ꎻ链格孢属(Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ)、丛
赤壳属(Ｎｅｃｔｒｉａ)、产油菌属(Ｓｏｌｉｃｏｃｃｏｚｙｍａ)、油菜黑

胫病菌属(Ｌｅｐｔｏｓｐｈａｅｒｉａ)、假裸囊菌属(Ｐｓｅｕｄｏｇｙｍ￣
ｎｏａｓｃｕｓ)是 ＢＳ 处理芹菜根际土壤中具有显著丰度

差异特征的物种ꎮ
２.３.５　 土壤环境因子与真菌优势菌群结构的相关

性　 不同处理土壤真菌群落优势门与属与土壤环

境因子进行冗余分析(ＲＤＡꎬ图 ６)可知ꎬ第一轴贡献

率为 ６２.７２％ꎬ第二轴贡献率为 １９.４１％ꎬ两者共同解
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　 　 注:ｐ、ｃ、ｏ、ｆ、ｇ 分别表示门、纲、目、科、属水平ꎮ
Ｎｏｔｅ: ｐ、ｃ、ｏ、ｆ、ｇ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｐｈｙｌｕｍꎬ ｃｌａｓｓꎬ ｏｒｄｅｒꎬ ｆａｍｉｌｙꎬ ｇｅｎｕｓ ａｎｄ ｓｐｅｃｉｅｓ ｌｅｖｅｌꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ.

图 ５　 不同处理土壤真菌物种差异分析

Ｆｉｇ.５　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｓｐｅｃｉｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

释了优势门与属群落结构变异的 ８２.１３％ꎻ从环境因

子轴的长短及其与真菌优势群落的夹角可知ꎬ蔗糖

酶、脲酶、碱性磷酸酶活性、ｐＨ 值、ＴＰ 等是显著影响

真菌群落组成的因子(Ｐ < ０. ０１)ꎮ 其中子囊菌门

(Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ)与 ｐＨ 值、过氧化氢酶活性存在显著负

相关关系ꎬ与 ＡＮ、ＡＰ、ＯＭ、蔗糖酶活性存在显著正

相关关系ꎬ而与 ＴＰ 达到极显著正相关关系ꎻ被孢霉

门(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ)和被孢霉属(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ)与 ｐＨ
值、过氧化氢酶活性存在显著正相关关系ꎬ与 ＡＮ 存

在显著负相关关系ꎬ而与 ＴＰ、ＯＭ、脲酶、蔗糖酶活性

达到极显著负相关关系ꎻ织球壳属(Ｐｌｅｃｔｏｓｐｈａｅｒｅｌｌａ)
与蔗糖酶活性存在显著正相关关系ꎬ而与 ＴＰ、脲酶

活性达到极显著正相关关系ꎬ与 ｐＨ 值、ＡＫ、过氧化

氢酶活性存在极显著负相关关系ꎻ赤霉菌属(Ｇｉｂｂｅｒ￣
ｅｌｌａ)与碱性磷酸酶活性存在极显著正相关关系ꎬ与
蔗糖酶活性存在极显著负相关关系ꎻ担子菌门(Ｂａ￣
ｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ)、链格孢属(Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ)、镰刀菌属(Ｆｕ￣
ｓａｒｉｕｍ)与各环境因子之间未存在显著的相关关系ꎮ

３　 讨　 论

土壤的物化性质对农业生产和农业用地的可

持续利用至关重要ꎬ土壤酶是衡量土壤质量和功能

的重要指标ꎮ 研究发现ꎬ与不施微生物菌剂的根际

土壤相比较ꎬ微生物菌剂处理后的茄子根际土壤中

全氮、碱解磷、有效磷、速效钾等营养物质浓度得到

不同程度的提高[２２]ꎮ 微生物菌剂施用后砒砂岩土

壤有机质、酸解磷、速效磷、速效钾等浓度显著提高

的同时ꎬ又提高了土壤蔗糖酶和脲酶活力ꎬ从而提

高了土地菌量[２３]ꎮ 本研究中ꎬ施用枯草􀅰哈茨复合

菌显著增加了土壤 ｐＨ 值、有效磷和速效钾含量ꎻ施
用微生物菌剂提高了土壤脲酶、蔗糖酶活性ꎬ平均

增幅分别为 ４３.１６％和１２.９８％ꎬ降低了碱性磷酸酶活

性ꎬ平均降幅为 １６.７６％ꎬ均与前人研究结论相似ꎮ
土壤真菌是土壤中具有分解有机质、参与养分

循环与交换、促进植物生长和改善土壤生产力等诸

多作用的重要微生物类群ꎬ其多样性和群落组成能

很好地表征土壤健康状况[１７ꎬ２４]ꎮ 施用微生物菌剂

是目前常用的提升土壤有益微生物群落组成及相

对丰度、降低病原微生物组成及丰度的重要农艺措

施[２５]ꎮ 高通量测序技术因其通量大、速度快、测序

结果准确等诸多优点目前被广泛应用于研究土壤

中的微生物多样性及其群落组成[２６]ꎮ 本研究基于

高通量测序技术对连作芹菜地施用微生物菌剂下

的根际土壤真菌 α、β 多样性、群落组成进行全面分
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析ꎬ结果表明:施用微生物菌剂显著或极显著改变

连作芹菜根际真菌的群落结构ꎮ 施用枯草芽孢杆

菌显著提高了连作芹菜根际细菌群落的多样性

(Ｓｈａｎｎｏｎ)和均匀度(Ｐｉｅｌｏｕ＿ｅ)ꎬ增幅分别为７.１０％
和 ７.２３％ꎮ 施用哈茨木霉菌和枯草哈茨复合菌剂降

低了连作芹菜根际真菌群落的丰富度(Ｃｈａｏ１)ꎬ增加

图 ３　 不同处理门分类水平土壤真菌群落组成堆积图

Ｆｉｇ.３　 Ａｃｃｕｍｕｌａｔｉｏｎ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｐｈｙｌｕｍ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｌｅｖｅｌ

图 ４　 不同处理属分类水平土壤真菌群落组成堆积图

Ｆｉｇ.４　 Ａｃｃｕｍｕｌａｔｉｏｎ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｇｅｎｕｓ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｌｅｖｅｌ

　 　 注:红色箭头代表在门与属水平上优势菌门和菌属ꎬ蓝色箭头代表土壤环境因子ꎮ
Ｎｏｔｅ: Ｒｅｄ ａｒｒｏｗｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｔｈｅ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｐｈｙｌｕｍ ａｎｄ ｇｅｎｕｓ ａｔ ｔｈｅ ｐｈｙｌｕｍ ａｎｄ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌꎬ ａｎｄ ｂｌｕｅ

ａｒｒｏｗｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｓｏｉｌ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ.

图 ６　 土壤环境因子与优势菌门和菌属群落结构分析

Ｆｉｇ.６　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ａｎｄ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｐｈｙｌｕｍ ａｎｄ ｇｅｎｕｓ
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了其多样性(Ｓｈａｎｎｏｎ)和均匀度(Ｐｉｅｌｏｕ＿ｅ)ꎬ但与对

照处理之间未达到显著水平ꎮ 马二磊等[１８]对多年连

作甜瓜土壤真菌 α 多样性的研究结果表明施用微生

物菌剂降低了土壤真菌群落丰富度ꎬ但明显提高了土

壤真菌群落物种的均匀度ꎬ且真菌多样性优于未施用

微生物菌剂的对照样品ꎬ与本研究结果具有相似性ꎮ
也有研究结果与本研究不一致ꎬ如沙月霞等[１３] 研究

表明施用微生物菌剂后ꎬ土壤真菌的丰富度、均匀度

和多样性均有显著增加ꎻ张春怡等[２７] 的研究结果表

明ꎬ土壤消毒结合微生物菌剂显著降低了茄子根际土

壤真菌的丰富度和多样性ꎮ 造成以上结果差异的原

因可能与研究地土壤性质、土壤健康状况、微生物菌

剂的施用方式及施用类型有关ꎮ
在土壤样品真菌群落组成分析中ꎬ不同处理间优

势菌群具有相似性ꎬ但各优势菌群相对丰度存在差

异ꎬ这与大多数研究结果相似[５ꎬ２８]ꎮ 子囊菌门是土壤

微生物群落中最丰富的真菌门ꎬ通过分解土壤中难降

解的有机质ꎬ在养分循环中担任着重要角色[２９]ꎮ 本

研究中ꎬ各处理优势真菌门类均为子囊菌门、被孢霉

门、担子菌门ꎬ其中子囊菌门相对丰度达到了 ７３％ ~
８３％ꎬ是各处理丰度最高的菌门ꎻ与 ＣＫ 相比ꎬ接种 ３
种微生物菌剂均增加了子囊菌门和担子菌门的相对

丰度ꎬ平均增幅为 ７.９９％和 ５６.０８％ꎬ均降低了被孢霉

门相对丰度ꎬ平均降幅为 ３３.３８％ꎮ 镰刀菌属、链格孢

属、赤霉菌属是根际土壤潜在的植物病原菌ꎬ可侵染

植物维管束系统ꎬ引起植物萎蔫死亡[７]ꎬ导致植物叶

枯病、黑斑病、茎基腐病等多种真菌病害[３０－３１]ꎮ 本研

究中ꎬ在属分类水平上ꎬ各处理优势菌属均为被孢霉

属、织球壳属、赤霉菌属、链格孢属、镰刀菌属ꎮ 与 ＣＫ
相比ꎬ施用微生物菌剂降低了被孢霉属有益菌和镰刀

菌属、链格孢属、赤霉菌属、织球壳属等病原菌的相对

丰度ꎬ降幅分别在 １４.２５％~５５.４０％、１１.６７％~３６.１２％、
１７.７１％~５１.６３％、４５.７５％~９２.４７％、７.９２％~６６.３８％范

围ꎮ 其中 ＭＦ 处理对被孢霉属的降幅未达到显著水

平ꎬ但对镰刀菌属、链格孢属、赤霉菌属降幅最为显

著ꎬ分别达 ３６.１３％、５１.６３％、５９.８８％ꎮ 说明施用微生

物菌剂能够调节有益菌和有害菌的比例ꎬ使连作芹菜

土壤向着健康的方向发展ꎬ且以接种 ＭＦ 复合菌剂更

有利于减轻枯萎病、根腐病、黑斑病等真菌病害的

发生ꎮ
土壤微生物群落结构组成与其所处的环境有关ꎬ

微生物对环境因子的适应能力决定了其群落组成ꎬ冗
余分析(ＲＤＡ)可以预测微生物群落结构组成与环境

因子之间的关系[３２]ꎮ 本研究中ꎬ蔗糖酶、脲酶、碱性

磷酸酶、过氧化氢酶活性都与微生物群落组成具有明

显相关性ꎬ这是由于土壤酶活性是土壤生态系统物质

循环和能量转换的重要参与者ꎬ主要来源于微生物的

影响[３３]ꎮ 不同处理微生物数量的增减及群落组成直

接影响到土壤酶的分泌ꎮ 除酶活性外ꎬｐＨ 值是影响

真菌群落组成的主要驱动因子ꎬ这与大多数研究结果

一致ꎬ如缪才凌等[３４] 研究表明ꎬｐＨ 值是影响连作生

姜土壤真菌的主要因子ꎻ敖金成等[６] 的研究也表明

ｐＨ 值和速效钾含量是影响连作和感病烟株根际土壤

真菌群落分布的核心环境因子ꎮ 可能原因是 ｐＨ 值

能够影响土壤化合物形态ꎬ进而影响土壤微生物对养

分的吸收利用ꎬ最终影响到土壤微生物群落组成[３５]ꎮ

４　 结　 论

与常规施肥处理相比ꎬ常规施肥配施枯草􀅰哈茨

复合菌显著提高了土壤有效磷、速效钾含量ꎬ增幅分

别为 ３４.２９％和 ９.９８％ꎮ 常规施肥配施微生物菌剂显

著增加了脲酶、蔗糖酶活性ꎬ平均增幅分别为 ４３.１６％
和 １２.９８％ꎬ且改变了土壤真菌物种构成ꎬ并降低了镰

刀菌属、链格孢属、赤霉菌属、织球壳属等病原菌的相

对丰度ꎬ平均降幅分别为 ３３.３８％、２２.６４％、２２.３７％、
４３.９９％ꎬ其中枯草􀅰哈茨复合菌剂对以上病原菌的降

低效果最为明显ꎬ降幅分别为 ３６.１２％、 ５１. ６３％、
５９.８８％、７.９２％ꎮ 而且蔗糖酶、脲酶、碱性磷酸酶、ｐＨ
值、全磷是影响真菌群落结构组成的核心驱动因子ꎮ
研究结果从微生物层面为宁南山区连作芹菜土壤的

改良提供了一定的理论依据ꎮ
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