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甘草根际土壤微生物群落对长期连作的响应

张　 敏ꎬ马　 淼∗

新疆植物药资源利用教育部重点实验室ꎬ石河子大学生命科学学院ꎬ石河子　 ８３２００３

摘要:光果甘草连年种植所引起的甘草产量下降、植株发育不良、根腐病频发严重影响甘草产业的持续发展ꎬ造成了重大的经济

损失ꎮ 然而ꎬ其机制却并不清楚ꎮ 应用下一代测序技术ꎬ对未种植过光果甘草的土壤(Ｃｏｎｔｒｏｌ)ꎬ生长 １ａ(Ｇｇ１)和生长 ５ａ(Ｇｇ５)

光果甘草的根际土壤行 １６Ｓ ｒＤＮＡ 和 １８Ｓ ｒＤＮＡ ＩＴＳ 测序ꎬ并对比分析了甘草根际土壤和对照组之间ꎬ以及不同种植年限甘草根

际土壤之间的微生物群落结构差异ꎬ以期探究光果甘草连作障碍的原因ꎮ 结果表明ꎬ光果甘草连作增加了根际土壤细菌群落的

丰富度ꎬ降低了真菌群落的丰富度(Ｐ>０.０５)ꎮ 主坐标分析显示ꎬ光果甘草的根际土壤微生物组成与对照组之间存在显著差异ꎬ

并且光果甘草的种植年限显著地影响了根际土壤微生物的群落组成ꎮ 在门水平上ꎬ光果甘草连作显著地增加了真菌

Ｂｌａｓｔｏｃｌａｄｉｏｍｙｃｏｔａ 和 Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ 的相对多度(Ｐ<０.０５)ꎮ 在属水平上ꎬ光果甘草连作显著地降低了有益细菌 Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ 和

Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａ 及有益真菌 Ｎａｇａｎｉｓｈｉａ 的相对多度ꎬ而增加了病原真菌 Ｆｕｓａｒｉｕｍ 和 Ｔｈａｎａｔｅｐｈｏｒｕｓ 的相对多度ꎮ 由此推测ꎬ光果甘

草根际土壤微生物群落结构的改变ꎬ以及有益微生物相对多度的降低和病原微生物相对多度的增加可能是导致光果甘草发生

连作障碍的重要原因之一ꎮ
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集约化和大规模的连年种植是现代农业生产管理的主要栽培模式ꎬ即同一作物在同一地块上连续种植多

年ꎮ 而这种栽培模式通常会导致连作障碍ꎬ造成植物生长发育缓慢ꎬ生产力和活力降低ꎮ 事实上ꎬ连作问题在

三七(Ｐａｎａｘ ｎｏｔｏｇｉｎｓｅｎｇ) [１]、半夏(Ｐｉｎｅｌｌｉａ ｔｅｒｎａｔｅ) [２]和太子参(Ｐｓｅｕｄｏｓｔｅｌｌａｒｉａ ｈｅｔｅｒｏｐｈｙｌｌａ) [３]等药用植物的集

约化栽培中普遍存在ꎮ 光果甘草(Ｇｌｙｃｙｒｒｈｉｚａ ｇｌａｂｒａ Ｌ.)为豆科甘草属的多年生草本植物ꎬ其根及根状茎是一

味极其重要的中药材ꎬ对肺炎、肺通道炎症和肺结核等疾病具有很好的疗效[４]ꎮ 然而农业生产实践发现ꎬ光
果甘草患有严重的连作障碍ꎬ具体表现为:植株生长发育不良ꎬ根腐现象频繁发生ꎬ药材品质下降ꎬ产量

降低[５]ꎮ
土壤微生物是影响植物生长发育的重要因素ꎬ其群落结构的改变是造成植物连作障碍的主要原因之

一[６]ꎮ 一方面ꎬ微生物可将土壤中的有机物质分解为植物生长所需的营养元素ꎬ相比于非根际土壤ꎬ根际土

壤微生物的分解效率更高[７]ꎮ 另一方面ꎬ微生物分泌的某些次生代谢产物ꎬ如赤霉素、黄酮类物质等均会影

响植物的生长发育[８—９]ꎮ 因此ꎬ越来越多的研究试图从植物根际土壤微生物群落结构和多样性的角度评估其

对连作障碍的影响ꎮ 然而ꎬ不同种类的植物发生连作障碍的机制不尽相同[１０—１２]ꎮ 近几年关于光果甘草的生

产调研发现ꎬ农田生产系统中常采用轮作的模式缓解连作障碍ꎬ而有关光果甘草连作障碍发生原因及作用机

制的研究尚未见报道ꎮ 本研究利用高通量测序技术ꎬ对比分析了不同种植年限的光果甘草根际土壤微生物群

落的变化ꎬ尝试从微生态系统变化的角度阐明光果甘草连作障碍的发生原因ꎬ以期为缓解和消除连作障碍ꎬ保
障光果甘草的可持续发展提供科学依据ꎮ

１　 材料及方法

１.１　 样品采集

采样点位于新疆塔城地区甘草种植基地ꎬ土壤类型为沙质土ꎮ 在种植本轮甘草之前ꎬ该样地长期种植玉

米ꎬ且样地水肥管理方式一致ꎮ
本研究采集生长了 １ａ(Ｇｇ１)和 ５ａ(Ｇｇ５)的光果甘草根际土壤ꎬ以及同一地块中未生长任何植物的土壤

(Ｃｏｎｔｒｏｌ)ꎬ每种处理重复取样三次ꎮ 试验期间样地的田间管理措施ꎬ如水肥管理等ꎬ均保持一致ꎮ 根际土采

集参照张敏[１３]的方法ꎮ
１.２　 土壤微生物 ＤＮＡ 的提取及生物信息学分析

土壤样品中微生物 ＤＮＡ 的提取ꎬ物种注释和生物信息学分析参照张敏等[１３—１４]的方法进行ꎮ
１.３　 统计分析

土壤样品数据的的统计分析参照张敏[１３]的方法进行ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 测序数据分析

通过分析土壤样品的测序数据ꎬ可分别得到细菌和真菌有效序列 ６４５８１３ 条和 ７１６７０６ 条ꎮ 细菌和真菌的

平均长度分别为 ４１９ ｂｐ 和 ２３７ ｂｐꎮ 以 ９７％的一致性进行聚类分析ꎬ共获得 ４２６１ 个细菌 ＯＴＵｓ(Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ
ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔｓ)和 ２１２７ 个真菌 ＯＴＵｓꎬ每一个样品 ＯＴＵｓ 的覆盖度均在 ９８％以上ꎬ该结果说明本研究测序深度
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合理ꎬ检测结果包含了土壤中绝大部分的细菌及真菌ꎬ具有良好的代表性ꎮ
２.２　 Ａｌｐｈａ 多样性分析

由图 １ 和图 ２ 可知ꎬＧｇ５ 的细菌 Ｃｈａｏ１ 指数是 Ｃｏｎｔｒｏｌ 和 Ｇｇ１ 的 １.０７ 倍ꎬ真菌的 Ｃｈａｏ１ 指数分别是 Ｃｏｎｔｒｏｌ
和 Ｇｇ１ 的 ９０.４７％和 ８７.６９％ꎬ该结果表明光果甘草的连续种植增加了细菌群落的丰富度ꎬ降低了真菌群落的

丰富度(Ｐ>０.０５)ꎮ

图 １　 土壤细菌群落 Ｃｈａｏ １ 指数分析

Ｆｉｇ.１　 Ｃｈａｏ １ ｉｎｄｅｘ ｆｏｒ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｔｈｒｅｅ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ

Ｃｏｎｔｒｏｌ:同一地块未种植甘草的土壤ꎻＧｇ１:生长 １ａ 光果甘草的根际

土壤ꎻＧｇ５:生长 ５ａ 光果甘草的根际土壤ꎻ每个处理三个重复ꎻ同一图

中标注不同小写字母的数据表示处理间存在显著差异(Ｐ<０.０５)ꎻ图

中数据为平均值±标准差(ｎ＝ ３)

图 ２　 土壤真菌群落 Ｃｈａｏ １ 指数分析

Ｆｉｇ.２　 Ｃｈａｏ １ ｉｎｄｅｘ ｆｏｒ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｔｈｒｅｅ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ

２.３　 Ｂｅｔａ 多样性分析

ＰＣｏＡ(ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏ￣ｏｒｄｉｎａｔｅｓ ａｎａｌｙｓｉｓꎬＰＣｏＡ)分析结果可解释光果甘草根际土壤细菌(图 ３)和真菌(图 ４)
群落总变化的 ９１.９３％和 ８７.１８％ꎮ 如图所示ꎬＣｏｎｔｒｏｌ、Ｇｇ１ 和 Ｇｇ５ 在 ＰＣ２ 轴上存在明显间隔ꎬ该结果表明ꎬ甘
草的连续种植可显著改变其根际土壤微生物的群落结构ꎮ

图 ３　 基于 ｗｅｉｇｈｔｅｄ Ｕｎｉｆｒａｃ 算法的细菌主成分分析

　 Ｆｉｇ. ３ 　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ( ＰＣｏＡ) ｐｌｏｔ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ

ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ ｗｅｉｇｈｔｅｄ Ｕｎｉｆｒａｃ ａｒｉｔｈｍｅｔｉｃ

图 ４　 基于 ｗｅｉｇｈｔｅｄ Ｕｎｉｆｒａｃ 算法的真菌主成分分析

　 Ｆｉｇ. ４ 　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ( ＰＣｏＡ ) ｐｌｏｔ ｏｆ ｆｕｎｇｉ

ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ ｗｅｉｇｈｔｅｄ Ｕｎｉｆｒａｃ ａｒｉｔｈｍｅｔｉｃ
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２.４　 土壤微生物群落差异性分析

ＬＥｆＳｅ 分析可判断各处理组中有显著差异的群落ꎮ 如图所示ꎬ光果甘草连作系统中有 ６３ 个细菌(图 ５)和
５７ 个真菌群落(图 ６)表现出显著差异(Ｂｉｏｍａｒｋｅｒ)ꎮ 在属水平上ꎬＧｇ５ 中有 ３ 个属的细菌存在显著差异ꎬ分别

为 Ａｍｙｃｏｌａｔｏｐｓｉｓ、Ｂｕｃｈｎｅｒａ 和 Ｓｕｂｄｏｌｉｇｒａｎｕｌｕｍꎬ在所有属中ꎬＡｍｙｃｏｌａｔｏｐｓｉｓ 的 ＬＤＡ ｓｃｏｒｅ 最高ꎻＧｇ５ 中有 ４ 个属的

真菌存在显著ꎬ分别为 Ｐｓａｔｈｙｒｅｌｌａ、Ｎｅｍａｔｏｃｔｏｎｕｓ、Ｃｏｐｒｉｎｏｐｓｉｓ 和 Ｒｈｉｚｏｐｈａｇｕｓꎬ其中 Ｐｓａｔｈｙｒｅｌｌａ 的 ＬＤＡ ｓｃｏｒｅ 最高ꎻ
Ｇｇ１ 中 有 ９ 个 属 的 细 菌 存 在 显 著 差 异ꎬ 分 别 为 Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ、 Ｍｅｔｈｙｌｏｐｈｉｌｕｓ、 Ｈｙｍｅｎｏｂａｃｔｅｒ、 Ｒｏｍｂｏｕｔｓｉａ、
Ｄｙａｄｏｂａｃｔｅｒ、Ａｒｃｔｉｃｉｂａｃｔｅｒ、Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉｕｍ、Ｒｕｂｒｉｔｅｐｉｄａ 和 Ｍｏｄｅｓｔｏｂａｃｔｅｒꎬ其中 Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ 的 ＬＤＡ ｓｃｏｒｅ 最高ꎬ在
Ｇｇ１ 中起着重要的作用ꎻ Ｇｇ１ 中差异显著的真菌属有 ５ 个ꎬ分别为 Ｄｏｔｈｉｏｒａ、 Ｒｏｓｅｌｌｉｎｉａ、 Ａｒｔｈｒｏｂｏｔｒｙｓ 和

Ｐｏｄｏｓｐｏｒａꎬ其中 Ｄｏｔｈｉｏｒａ 的 ＬＤＡ ｓｃｏｒｅ 最高ꎻ在未种植甘草的对照中差异显著的细菌属有 ４ 个ꎬ分别为

Ｐｏｌｙｃｙｃｌｏｖｏｒａｎｓ、Ｓｉｌｖａｎｉｇｒｅｌｌａ、 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｓｏｌｉｂａｃｔｅｒ 和 Ｓｏｒａｎｇｉｕｍꎬ 真菌属有 ６ 个ꎬ 别为 Ｃｏｌｌａｒｉｎａ、 Ｐｒｅｕｓｓｉａ、
Ｃｈｒｙｓｏｓｐｏｒｉｕｍ、Ｐｓｅｕｄｅｕｒｏｔｉｕｍ、Ｓｕｉｌｌｕｓ 和 Ｋｏｄａｍａｅａꎬ其中 Ｃｏｌｌａｒｉｎａ 的 ＬＤＡ ｓｃｏｒｅ 最高ꎮ

图 ５　 土壤样品中细菌群落 ＬＥｆＳｅ 分析

Ｆｉｇ.５　 ＬＥｆＳｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ
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图 ６　 土壤样品中真菌群落 ＬＥｆＳｅ 分析

Ｆｉｇ.６ ＬＥｆＳｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ

２.５　 土壤微生物门水平相对多度

在门水平上ꎬＧｇ１ 和 Ｇｇ５ 及 Ｃｏｎｔｒｏｌ 的微生物群落组成具有一定的相似性ꎮ 三者优势度相对较大的细菌

门 均 为 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ、 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ、 Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ、 Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ、 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ、 Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ 和

Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａꎬ平均相对多度分别为 ３６.２４％ꎬ １８.３４％ꎬ １３.５２％ꎬ ９.２８％ꎬ ８.３３％ꎬ ４.８２％和 ２.７６％(图 ７)ꎮ 优

势度相对较大的真菌门均为 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ、Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ 和 Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａꎬ平均相对多度分别为 ２４.６７％、
１７.９９％和 ４.４９％(图 ８)ꎮ

但 Ｃｏｎｔｒｏｌ、Ｇｇ１ 和 Ｇｇ５ 的微生物群落组成也存在一定的差异ꎮ Ｃｏｎｔｒｏｌ 中 Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ 的相对多度

显著高于 Ｇｇ５ 和 Ｇｇ１(Ｐ<０.０５)ꎬＡｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ 的相对多度显著高于 Ｇｇ５ꎬ而 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ 的相对多度显著低

于 Ｇｇ５ꎮ Ｇｇ５ 中 Ｂｌａｓｔｏｃｌａｄｉｏｍｙｃｏｔａ 及 Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ 的相对多度显著高于 Ｇｇ１ꎮ
２.６　 土壤微生物属水平相对多度

在所有土壤样品中相对多度排名前 １０ 的细菌属为 Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ、 Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ、 Ｔｈｉｏｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ、
Ｍａｒｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ、Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ、Ｈａｌｉａｎｇｉｕｍ、Ｈａｌｏｍｏｎａｓ、Ｂｌａｓｔｏｃｏｃｃｕｓ、Ｓｔｅｒｏｉｄｏｂａｃｔｅｒ 和 Ｔｅｒｒｉｍｏｎａｓꎬ平均相对多度

分别为 ４.４２％、２.５２％、２.４５％、２.１９％、１.３０％、１.１５％、１.０６％、０.９５％、１.３０ 和 ０.８０％ꎮ 相对多度排名前 １０ 的真

菌属为 Ｐｓａｔｈｙｒｅｌｌａ、Ｆｕｓａｒｉｕｍ、Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ、Ｐｓｅｕｄｏｇｙｍｎｏａｓｃｕｓ、Ｐｏｌｙｔｈｒｉｎｃｉｕｍ、Ｎａｇａｎｉｓｈｉａ、Ｌｅｐｔｏｓｐｈａｅｒｉａ、Ｔｈｉｅｌａｖｉａ、
Ｐｌｅｃｔｏｓｐｈａｅｒｅｌｌａ 和 Ｍｙｒｏｔｈｅｃｉｕｍꎬ平均相对多度分别为 １３.５４％、５.７８％、３.９０％、３.６８％、３.３０％、２.６３％、１.３１％、
０.８１％、０.４２％和 ０.３８％ꎮ

统计学分析表明ꎬ在所有检测到的 ５５０ 个细菌属和 ２６０ 个真菌属中ꎬ分别有 ２８ 个细菌属和 ７ 个真菌属的
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相对多度在各处理间发生显著变化(表 １)ꎮ 其中大部分物种相对多度的变化均发生在 Ｃｏｎｔｒｏｌ 和 Ｇｇ１ 之间以

及 Ｃｏｎｔｒｏｌ 和 Ｇｇ５ 之间ꎬ如 Ｃａｅｎｉｍｏｎａｓ、Ｂｌａｓｔｏｃｏｃｃｕｓ、Ｉａｍｉａ、Ｒｅｙｒａｎｅｌｌａ 等ꎮ 该结果表明ꎬ光果甘草的种植显著影

响其根际土壤微生物群落的组成ꎮ 而在光果甘草连作系统中ꎬＧｇ５ 中细菌属 Ｂｒｅｖｕｎｄｉｍｏｎａｓ、Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ、
Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ、Ｓｏｒａｎｇｉｕｍ 以及真菌属 Ｒｈｉｚｏｐｕｓ、Ｎａｇａｎｉｓｈｉａ、Ｐｏｌｙｔｈｒｉｎｃｉｕｍ 的相对多度显著低于 Ｇｇ１ꎬ细菌属

Ｋｒｉｂｂｅｌｌａ 和 Ｐｓｅｕｄｏｌａｂｒｙｓ 以及真菌属 Ｐｓａｔｈｙｒｅｌｌａ、Ｆｕｓａｒｉｕｍ 和 Ｔｈａｎａｔｅｐｈｏｒｕｓ 的相对多度显著高于 Ｇｇ１ꎮ

图 ７　 土壤样品中细菌门水平下群落结构组成

　 Ｆｉｇ. ７ 　 Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｔ

ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ

图 ８　 土壤样品中真菌门水平下群落结构组成

　 Ｆｉｇ. ８ 　 Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｔ

ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ

３　 讨论

根际土壤微生物群落的改变是造成作物连作障碍的重要原因之一ꎬ而植物的次生代谢产物ꎬ如来自根系

分泌物、凋落物、植物残茬等ꎬ在土壤中的常年积累是诱导土壤微生物群落变化的关键因子[１５—１７]ꎮ 因此ꎬ以生

长 ５ａ 光果甘草的根际土壤作为试验材料ꎬ其本质与连作 ５ａ 甘草的根际土壤是一致的ꎮ
土壤微生物的多样性被认为是评价土壤生态功能的重要指标[１８—１９]ꎮ 在本研究中ꎬ随着光果甘草种植年

限的增加ꎬ其根际土壤细菌多样性增加ꎬ而真菌多样性降低ꎬ这与 Ｗａｎｇ 等[２０]关于西瓜(Ｃｉｔｒｕｌｌｕｓ ｌａｎａｔｕｓ)连作

的研究结果相似ꎮ 在连作系统中ꎬ单一作物连年种植会造成农田中化感物质种类单一化ꎬ这一方面影响了植

株正常的生长发育ꎬ另一方面破环了土壤微生态平衡ꎬ造成群生物群落失调ꎬ导致土壤中部分功能丧失ꎬ影响

土壤生态功能[２１]ꎮ
有关大豆(Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘ) [２２]、茶(Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ Ｌ.) [２３]、洋姜(Ｊｅｒｕｓａｌｅｍ ａｒｔｉｃｈｏｋｅ) [２４] 等作物连作障碍的

研究表明ꎬ连作障碍的主要原因为:作物连作抑制了土壤中有益微生物的生长与繁殖ꎬ促进了病原微生物的生

长与繁殖ꎮ 如茶连作增加了植物病原菌 Ｆｕｓａｒｉｕｍ ｏｘｙｓｐｏｒｕｍꎬＦ. ｓｏｌａｎｉꎬ和 Ｍｉｃｒｏｉｄｉｕｍ ｐｈｙｌｌａｎｔｈｉ 的相对多度ꎬ大
豆连作增加了植物病原菌 Ｆ. ｏｘｙｓｐｏｒｕｍ 和 Ｌｅｃｔｅｒａ ｌｏｎｇａ 的相对多度ꎮ 实际上这种现象在光果甘草的连作过程

中也同样存在ꎮ ＰＣｏＡ 分析发现ꎬ光果甘草连作改变了土壤微生物的群落结构组成ꎮ 在门水平上ꎬ光果甘草

２２０９ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４２ 卷　
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连作显著地增加了根际土壤中 Ｂｌａｓｔｏｃｌａｄｉｏｍｙｃｏｔａ 及 Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ 的相对多度ꎮ 这与 Ｃｈｅｎ 等[２５] 的研究结

果具有一定的相似性ꎬ该研究结果表明苍术(Ａｔｒａｃｔｙｌｏｄｅｓ ｌａｎｃｅａ)连作显著增加了 Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ 的相对多

度ꎮ 在属水平上ꎬ光果甘草连作显著地降低了根际土壤中有益菌 Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ、Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ 和 Ｎａｇａｎｉｓｈｉａ 的相

对多度ꎬ增加了病原菌 Ｆｕｓａｒｉｕｍ 和 Ｔｈａｎａｔｅｐｈｏｒｕｓ 的相对多度ꎬ该现象在棉花[２６] (Ｇｏｓｓｙｐｉｕｍ ｓｐ.)、烟草[２７]

(Ｎｉｃｏｔｉａｎａ ｔａｂａｃｕｍ Ｌ.)、太子参[２８]等植物的连作中也曾被发现ꎮ

表 １　 光果甘草根际土壤微生物群落相对多度在属水平上的变化

Ｔａｂｌｅ １　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｏｆ Ｇ. ｇｌａｂｒａ ａｔ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ

分类 Ｔａｘｏｎｏｍｙ Ｃｏｎｔｒｏｌ Ｇｇ１ Ｇｇ５

细菌属 Ｐｏｌｙｃｙｃｌｏｖｏｒａｎｓ ０.５６±０.０５ａ ０.１５±０.１３ｂ ０.３２±０.０８ｂ

Ｂａｃｔｅｒｉａ ｇｅｎｅｒａ Ａｍｙｃｏｌａｔｏｐｓｉｓ 拟无枝酸菌 ０.００±０.００ｂ ０.２８±０.０６ａ ０.７０±０.２３ａ

Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｕｄａｅｏｂａｃｔｅｒ ０.４１±０.１２ａ ０.１０±０.０８ｂ ０.３３±０.１３ａｂ

Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｓｏｌｉｂａｃｔｅｒ ０.２０±０.０４ａ ０.０７±０.０５ｂ ０.１４±０.０３ａｂ

Ｂｒｅｖｕｎｄｉｍｏｎａｓ 短波单胞菌 ０.０４±０.０１ｂ ０.２０±０.０３ａ ０.０３±０.０１ｂ

Ｓｏｒａｎｇｉｕｍ 堆囊菌属 ０.１６±０.０２ａ ０.０４±０.０２ｂ ０.１１±０.０２ａｂ

Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ 节杆菌 １.４７±０.３２ ｃ ６.３７±１.０６ａ ３.１２±０.６３ｂ

Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ 假单胞菌 ０.５９±０.２２ ｃ ２.６２±０.４２ａ １.３５±０.１３ｂ

Ｃａｅｎｉｍｏｎａｓ ０.１７±０.０４ｂ ０.４０±０.２６ａｂ ０.３４±０.０２ａ

Ｂｌａｓｔｏｃｏｃｃｕｓ 芽球菌属 ０.５０±０.１６ｂ １.１９±０.７４ａｂ １.１６±０.０９ａ

Ｉａｍｉａ ０.７６±０.０８ａ ０.４４±０.２７ａｂ ０.５８±０.０６ｂ

Ｒｅｙｒａｎｅｌｌａ ０.４５±０.０６ｂ ０.４４±０.２２ａｂ ０.６８±０.０７ａ

Ｓｔｅｎｏｔｒｏｐｈｏｂａｃｔｅｒ 寡养单胞菌属 ０.６１±０.０６ａ ０.５２±０.３０ａｂ ０.３９±０.０５ｂ

Ｓｏｌｉｒｕｂｒｏｂａｃｔｅｒ 土壤红杆菌属 ０.４９±０.０４ｂ ０.４０±０.２４ａｂ ０.６２±０.０５ａ

Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｓ 芽单胞菌属 ０.４０±０.０４ａ ０.５１±０.３９ａｂ ０.２４±０.０４ｂ

Ａｄｈａｅｒｉｂａｃｔｅｒ 水黏结杆菌 ０.１５±０.０２ａ ０.４４±０.３７ａｂ ０.０４±０.０２ｂ

Ｎｏｃａｒｄｉｏｉｄｅｓ 诺卡氏菌属 ０.４０±０.０９ｂ ０.５７±０.３５ａｂ ０.６３±０.０７ａ

Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ 慢生根瘤菌属 ０.１４±０.０１ｂ ０.３０±０.１５ａｂ ０.４３±０.１１ａ

Ｐｓｅｕｄｏｎｏｃａｒｄｉａ 假诺卡菌属 ０.１６±０.０４ｂ ０.１７±０.１０ａｂ ０.３５±０.０３ａ

Ｋｒｉｂｂｅｌｌａ ０.０８±０.０１ｂ ０.１０±０.０５ｂ ０.２０±０.０３ａ

Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ 链霉菌属 ０.１０±０.０２ｂ ０.２２±０.１４ａｂ ０.２１±０.０１ａ

Ａｅｒｏｍｉｃｒｏｂｉｕｍ 气微杆菌属 ０.３６±０.０２ａ ０.１８±０.１０ａｂ ０.２４±０.０３ｂ

Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ 类芽胞杆菌属 ０.０６±０.０２ｂ ０.１３±０.０９ａｂ ０.１３±０.０１ａ

Ｐｓｅｕｄａｍｉｎｏｂａｃｔｅｒ ０.０７±０.０１ｂ ０.１６±０.１２ａｂ ０.１６±０.０２ａ

Ｎｏｖｏｓｐｈｉｎｇｏｂｉｕｍ 新鞘脂菌属 ０.０３±０.０１ｂ ０.１２±０.１０ａｂ ０.１６±０.０１ａ

Ｐｓｅｕｄｏｌａｂｒｙｓ ０.０７±０.０３ｂ ０.０６±０.０３ｂ ０.１３±０.０３ａ

Ｐａｊａｒｏｅｌｌｏｂａｃｔｅｒ ０.１２±０.００ａ ０.０６±０.０２ａｂ ０.０７±０.０２ｂ

真菌属 Ｐｓａｔｈｙｒｅｌｌａ 小脆柄菇属 ０.２８±０.０８ ｃ ２.７５±２.６５ｂ ３７.６０±１０.８２ａ

Ｆｕｎｇｉ ｇｅｎｅｒａ Ｆｕｓａｒｉｕｍ 镰刀菌属 ３.８７±１.６７ ｂ ３.８４±１.３３ｂ １１.６８±３.５３ａ

Ｐｏｌｙｔｈｒｉｎｃｉｕｍ 浪梗霉属 ０.１３±０.２０ｂ ８.７８±３.１８ａ ０.９９±１.５５ｂ

Ｎａｇａｎｉｓｈｉａ １.６５±１.０７ｂ ４.５７±０.８１ａ １.６６±０.８４ｂ

Ｔｈｉｅｌａｖｉａ 梭孢壳属 １.２２±０.２７ａ ０.７３±０.１９ａｂ ０.４８±０.０９ｂ

Ｔｈａｎａｔｅｐｈｏｒｕｓ 亡革菌属 ０.０２±０.０１ｂ ０.０３±０.０２ｂ ０.６３±０.１８ａ

Ｒｈｉｚｏｐｕｓ 根霉属 ０.２８±０.２９ａ ０.０２±０.０２ａ ０.０５±０.０３ｂ

　 　 Ｃｏｎｔｒｏｌ:同一地块未种植甘草的土壤ꎻＧｇ１:生长 １ａ 光果甘草的根际土壤ꎻＧｇ５:生长 ５ａ 光果甘草的根际土壤ꎻ同一行中标注不同字母的数据

表示处理间存在显著差异(Ｐ < ０.０５)ꎻ表中数据为平均值±标准差(ｎ＝ ３)

根腐病是造成甘草产量降低和品质下降的主要疾病ꎬ其多发于生长 ３—５ａ 甘草的根及根状茎上ꎬ病情严

重时ꎬ农田中甘草的根腐发病率可高达 ８０％以上ꎬ其主要致病菌为 Ｆｕｓａｒｉｕｍ[１３ꎬ２９]ꎮ Ｆｕｓａｒｉｕｍ 除了是甘草根腐

病的主要致病菌以外ꎬ其还可以引起多种植物茎腐、茎基腐和花腐等ꎬ是一类常见的植物病原菌[３０—３１]ꎮ

３２０９　 ２２ 期 　 　 　 张敏　 等:甘草根际土壤微生物群落对长期连作的响应 　
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Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ 和 Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ 是环境中常见的植物根际促生菌ꎬ二者均可通过固氮、溶解磷酸盐、产生植物生长

激素等方式促进植物生长[３２—３３]ꎮ 值得注意的是ꎬＰｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ ｃｈｌｏｒｏｒａｐｈｉｓ 可抑制甘草根腐病的致病菌

Ｆ. ｓｏｌａｎｉ和 Ｆ. ｏｘｙｓｐｏｒｕｍ 的生长与繁殖[３４]ꎮ Ｔａｐｉａ￣Ｖáｚｑｕｅｚ 等[３５] 的研究发现ꎬＮａｇａｎｉｓｈｉａ ｓｐ. 也可以抑制

Ｆｕｓａｒｉｕｍ 的生长与繁殖ꎮ 本研究中ꎬ５ａ 生光果甘草根际土壤中 Ｆｕｓａｒｉｕｍ 的相对多度分别比 Ｃｏｎｔｒｏｌ 和 Ｇｇ１ 增

加了７６.６８％和 ７８.０８％ꎬ而 Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ 和 Ｎａｇａｎｉｓｈｉａ 的相对多度分别比 Ｇｇ１ 降低了 ３１.３１％和 ６３.５７％ꎮ 因

此ꎬ我们推测 Ｆｕｓａｒｉｕｍ 相对多度的增加可能与其潜在的拮抗菌株 Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ 和 Ｎａｇａｎｉｓｈｉａ 相对多度的降低

相关ꎮ Ｔｈａｎａｔｅｐｈｏｒｕｓ 是水稻纹枯病的主要病原菌ꎬ其相对多度在甘草连作期间也显著增加ꎬ然而它是否会抑

制光果甘草的生长还有待进一步的研究[３６]ꎮ 综上所述ꎬ推测土壤微生物群落丰富度的变化ꎬ尤其是有益微生

物相对多度的降低和病原微生物相对多度的增加ꎬ可能是导致光果甘草连作障碍的重要原因ꎮ
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