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　　摘要：为了研究棚室黄瓜连作障碍，利用微生物菌剂改善连作产生的土壤问题，将解淀粉芽孢杆菌 ＴＦ２８以液体
（Ｌ）、颗粒（Ｐ）、复合（ＬＰ）３种形式施用，取苗期、花期、盛果期、结果后期土壤样品，采用高通量测序技术对施用 ＴＦ２８
与不施用ＴＦ２８（ＣＫ）处理的土壤细菌多样性、群落组成进行比较分析，并对菌群代谢功能进行预测。结果显示，变形
菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、芽单胞菌门（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ）、拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）、绿弯菌门
（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）、酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）、厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）、螺旋体菌门（Ｓａｃｃｈａｒｉｂａｃｔｅｒｉａ）为 ８个优势菌门。
Ｈａｌｉａｎｇｉｕｍ、Ａｓａｎｏａ、Ｍｉｃｒｏｖｉｒｇａ３个属与ＣＫ差异明显。结果３种处理的菌群功能预测结果比ＣＫ好，其中 Ｐ处理预测
结果比其他２种处理好，对棚室连作黄瓜土壤调节稳定。本研究为改善棚室连作黄瓜障碍，实现设施蔬菜持续稳定健
康生产提供理论依据。
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　　连作障碍备受关注［１］，研究表明土壤微生物区

系改变是造成作物连作障碍的重要因素之一［２］。

在东北地区，黄瓜（ＣｕｃｕｍｉｓｓａｔｉｖａｓＬ．）是设施蔬菜
的主要栽培种类，１年可多茬栽种，农民为了经济效
益盲目增加肥料投放量，更加剧了土壤营养失衡。

土壤产出率虽高，但得不到修复、连年恶化，随着时

间积累作物生理病害日益严重，产量和品质也随之

下降［３－５］。土壤微生物作为土壤生态系统的重要组

成部分，可以提高土壤肥力、维持土壤生态系统物

质的良性循环，一定程度上抑制作物土传病害［６］。

微生物群落结构越丰富，多样性越高，对抗病原菌

的综合能力越强［７］。解淀粉芽孢杆菌（Ｂａｃｉｌｌｕｓ
ａｍｙｌｏｌｉｑｕｅｆａｃｉｅｎｓ）在自然界中分布广泛，是一类重要
的生防资源菌，具有较高开发价值［８－９］，在植物病害

生物防治方面具有广阔的应用前景［１０］。内生解淀

粉芽孢杆菌（Ｂａｃｉｌｌｕｓａｍｙｌｏｌｉｑｕｅｆａｃｉｅｎｓ）ＴＦ２８是从大

豆根部分离出的 １株内生细菌，具有广谱抗菌活
性［１１］。前期研究发现，它可以改善棚室连作土壤的

ｐＨ值，增加土壤细菌、放线菌生物量，降低真菌生物
量，同时对磷酸酶、脲酶、过氧化氢酶具有调节作

用；对黄瓜的根系发育具有促进作用［１２］。本研究基

于前期试验结果，选取苗期、花期、结果期和结果后

期土壤样品，采用高通量测序技术，对棚室连作黄

瓜根迹土壤细菌群落丰度动态变化和菌群功能进

行研究预测，以期为微生物改善连作障碍、改良土

壤健康状况提供理论依据。

１　材料与方法

１．１　材料
试验所用菌株由黑龙江省科学院微生物研究

所生物工程重点实验室分离保存。试验地点：黑龙

江省哈尔滨市太平镇兴业村。２０１８年２月穴盘育
苗，４月５日棚室移载；菌液浓度为１０８ＣＦＵ／ｍＬ，颗
粒剂含菌量为２×１０８～３×１０８ＣＦＵ／ｇ。菌剂施用方
法：（１）液体样品（Ｌ）施用法：移栽时在苗根部浇施
５ｍＬ（１０８ＣＦＵ／ｍＬ）／颗；（２）颗粒剂（Ｐ）施用法，瓜
苗移栽前穴施５ｇ（２×１０８～３×１０８ＣＦＵ／ｇ）／颗；（３）
复合［ＬＰ（菌液＋颗粒剂）］施用法：移栽时穴施５ｇ
（２×１０８～３×１０８ＣＦＵ／ｇ）／颗，移栽后浇施菌悬液
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５ｍＬ（１０８ＣＦＵ／ｍＬ）／颗。以不施用 ＴＦ２８的处理为
空白对照（ＣＫ）。日光温度南北跨度５０ｍ，东西跨
度 ７ｍ，黄瓜种植行距５０ｃｍ，株距３５ｃｍ。按周取
样，采用五点取样法取根际５～１０ｃｍ处土壤，混合
过 ２ｍｍ筛，于－８０℃冻存备用。
１．２　土壤微生物基因组ＤＮＡ提取

根据前期 ＴＦ２８对黄瓜的生育指标、ｐＨ值、酶
（磷酸酶、脲酶、过氧化氢酶）活性的试验结果［１２］，

选用苗期（第２～３周）、花期（第４周）、盛果期（第
６～７周）、结果后期（第１０周）６个时间段的２４组
样品，送至上海派森诺生物科技股份有限公司进行

ＤＮＡ提取和高通量测序。使用 ＯＭＥＧＡ土壤试剂
盒（Ｄ５６２５－０１）提取细菌总基因组 ＤＮＡ样本，
－２０℃ 存储。分别用 ＮａｎｏＤｒｏｐＮＤ－１０００分光光
度计（美国赛默飞世尔科技有限公司生产）和琼脂

糖凝胶电泳法测定ＤＮＡ的提取量和质量。
１．３　聚合酶链式反应（ＰＣＲ）扩增及高能量测序

提取的ＤＮＡ以 ｖ３和 ｖ４为目标区域进行 ＰＣＲ
扩增，引物序列为３３８Ｆ（５′－ＡＣＴＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡ
ＧＣＡ－３′）及８０６Ｒ（５′－ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡ
Ｔ－３′），扩增产物在ＩｌｌｕｍｉｎａＭｉｓｅｑ平台上进行高能
量测序。

１．４　对根际土壤细菌群落的分析
对ＩｌｌｕｍｉｎａＭｉｓｅｑ测序平台所得数据进行处理，

去除低质量序列（长度＜１５０ｂｐ、测序碱基质量值＜
２０的序列，即模糊碱基和单核苷酸重复＞８ｂｐ的序
列），得到优质序列进行下游分析。在嵌合体检测

之后采用 ＵＣＬＵＳＴ软件以９７％相似度进行操作分
类单元（ＯＴＵ）划分，按丰度高低使用 ＱＩＩＭＥ软件构
建稀释性曲线。通过 Ｇａｌａｘｙ在线分析平台进行
ＬＥｆＳｅ分析，对样本（组）间进行分类学组成的差异
分析。使用 Ｍｏｔｈｕｒ软件，调用 Ｍｅｔａｓｔａｔｓ（ｈｔｔｐ：／／
ｍｅｔａｓｔａｔｓ．ｃｂｃｂ．ｕｍｄ．ｅｄｕ／）的统计学算法，对门、属
水平的各分类单元在样本（组）间的序列量（即绝对

丰度）差异进行两两比较。菌群代谢功能使用

ＰＩＣＲＵＳＴ预测工具，将现有的１６ＳｒＲＮＡ基因测序
数据与代谢功能已知的微生物参考基因组数据库

相对比，从而实现对细菌和古菌代谢功能的预测，

根据不同物种１６ＳｒＲＮＡ基因拷贝数的差异，对原
始数据中的物种丰度数据进行校正。

１．５　数据分析
采用Ｅｘｃｅｌ２００７和ＳＰＳＳ１７．０软件进行数据分

析，应用 ＡＮＯＶＡ单因素（ＬＳＤ法）进行显著性检验

（Ｐ＜０．０５）。

２　结果与分析

２．１　不同处理土壤微生物群落丰度及多样性
３种处理 ６个时间点共计 ２４个样本，共获得

８０４１５９条高质量的内转录间隔区（ＩＴＳ）序列。土
壤细菌覆盖度（ｃｏｖｅｒａｇｅ）指数为０．９０９８～１．０００，测
序数据量合理，测序数据基本涵盖棚室连作黄瓜土

壤中所有细菌类群，能体现土壤环境中细菌特征。

按９７％的序列相似度进行归并共产生 １０３９８个
ＯＴＵ，Ｌ、Ｐ、ＬＰ和 ＣＫ所特有的 ＯＴＵ数量分别为
６７９、７７３、７１７、７１３（图 １－ａ）。多样性 Ｓｉｍｐｓｏｎ和
Ｓｈａｎｎｏｎ指数第 ４周 Ｐ处理均为最高，分别为
０９９８６１９和１０．５０（表１）；丰富度Ｃｈａｏ１和ＡＣＥ指
数在第６周 Ｐ处理有最高值，分别为 ４０４３．６４和
４１７２．２４；可视物种在第２周ＬＰ处理显示为最高值
３０４４．００。
２．２　不同处理棚室连作黄瓜土壤细菌群落组成

根据获得的ＯＴＵ丰度矩阵，使用Ｒ软件计算各
样本（组）独有及共有 ＯＴＵ数量，Ｌ、Ｐ、ＬＰ和 ＣＫ的
ＯＴＵ分别为 ６７９、７７３、７１７和 ７１３（图 １－ａ）。ＯＴＵ
共注释到３１个门，１０６个纲，２１８个目，４２４科，１００８
个属和１７６９个种。门水平丰度前２０用柱形标示
（图１－ｂ），其中大于１％的有８个，分别是变形菌门
（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ，４３．５２％）、放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ，
２５．８０％）、芽单胞菌门（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ，７．１９％）、
拟 杆 菌 门 （Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ，７．００％）、绿 弯 菌 门
（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ，６３２％）、酸 杆 菌 门 （Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ，
４３８％）、厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ，１．８９％）、螺旋体菌
门（Ｓａｃｃｈａｒｉｂａｃｔｅｒｉａ，１．８５％），变形菌门为主要优势
菌类群。１００８个属丰度高于１％有１７个，其中 ４
个为变形菌门，３个为放线菌门、绿弯菌门和拟杆菌
门，芽单胞菌门、放线菌门、螺旋体菌门和厚壁菌门

各有１个。
２．３　不同处理样本间差异分析

表２显示，门水平两两比较发现 Ｐ－ＣＫ中绿菌
门（Ｃｈｌｏｒｏｂｉ）、硝化螺旋菌门（Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ）、酸杆菌
门、绿弯菌门、芽单胞菌门这５个具有差异性；Ｌ和
ＣＫ两两比较中酸杆菌门具有差异性（表３）。属水
平比较中，Ｐ和ＣＫ具有差异性的样本（组）共有４４
个（表２、表 ４），Ｌ和 ＣＫ有 ２８个，ＬＰ和 ＣＫ有 １５
个。属水平样本（组）间差异最显著的前２０个分类
单元的丰度分布情况用小提琴图标示（图２），其中
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表１　连续６周不同处理土壤细菌多样性指数

日期 处理 覆盖度指数
多样性指数 丰富度指数

Ｓｉｍｐｓｏｎ Ｓｈａｎｎｏｎ Ｃｈａｏ１ ＡＣＥ
可视物种数

第２周苗期 Ｌ ０．９２２３ ０．９９７７８１ａＡ １０．１９ａＡ ３６０６．３４ａＡ ３７００．２６ａＡ ２６９１．００ａＡ

ＬＰ ０．９１６０ ０．９９８２６８ａＡ １０．４６ｂＢ ３７１１．５４ａＡ ４０９０．４６ａＡ ３０４４．００ｂＢ

Ｐ ０．９６１５ ０．９９８２８９ａＡ １０．２７ａＡ ２５８３．２９ｂＢ ２７３１．０７ｂＢ ２４１３．００ａＡ

ＣＫ ０．９５５０ ０．９９７８２５ａＡ １０．１９ａＡ ２７０５．９４ｂＢ ２９０６．１９ｂＢ ２５１４．００ａＡ

第３周苗期 Ｌ １．００００ ０．９９８０２６ａＡ １０．３２ａＢ ２３９９．００ａＣ ２３９９．００ａＣ ２９９９．００ａＢ

ＬＰ １．００００ ０．９９７６１１ａＡ １０．１４ｂＡ ２２５６．００ａＣ ２２５６．００ａＣ ２２５６．００ｂＡ

Ｐ ０．９９９８ ０．９９７９０８ａＡ １０．２１ｂＡ ２３２２．００ａＣ ２３２３．０４ａＣ ２３２２．００ｂＡ

ＣＫ ０．９８７８ ０．９９８１８９ａＡ １０．３７ｂＢ ２５７５．４３ｂＢ ２６３０．１２ｂＢ ２５６６．００ｂＡ

第４周花期 Ｌ ０．９９９９ ０．９９８００９ａＡ １０．２３ａＡ ２３１８．００ａＣ ２３１８．３５ａＣ ２３１８．００ａＡ

ＬＰ ０．９１９２ ０．９９８１５９ａＡ １０．２９ａＡ ３７５３．０１ｂＡ ３７７６．８４ｂＡ ２７４０．００ｂＡ

Ｐ １．００００ ０．９９８６１９ａＡ １０．５０ｂＢ ２４６２．００ａＢ ２４６２．００ａＣ ２４６２．００ａＡ

ＣＫ ０．９７７３ ０．９９７４０７ｂＢ １０．２１ａＡ ２５７９．９０ａＢ ２６８１．８３ａＣ ２５４５．００ａＡ

第６周盛果期 Ｌ ０．９２４９ ０．９９７３６ａＢ １０．１４ａＡ ３３２３．５４ａＡ ３５１１．２０ａＡ ２６５２．００ａＡ

ＬＰ ０．９９８０ ０．９９６３６９ｃＣ ９．８５ａＣ ２１９２．２８ｂＣ ２２０１．７７ｂＣ ２１９２．００ｂＣ

Ｐ ０．９０９８ ０．９９８５３９ａＡ １０．５２ｂＢ ４０４３．６４ｃＤ ４１７２．２４ｃＡ ３００２．００ｃＢ

ＣＫ １．００００ ０．９９６７８９ｃＣ ９．８５ａＣ ２０２１．００ｂＣ ２０２１．００ｂＣ ２０２１．００ｂＣ

第７周盛果期 Ｌ ０．９９２６ ０．９９８２２２ａＡ １０．３５ａＢ ２５１９．２０ａＢ ２５５４．３０ａＢ ２５１６．００ａＡ

ＬＰ １．００００ ０．９９８４４６ａＡ １０．４０ａＢ ２３９６．００ａＣ ２３９６．００ａＢ ２３９６．００ａＡ

Ｐ ０．９２４１ ０．９９８０４６ａＡ １０．２４ａＡ ３４６３．３１ｂＡ ３５６５．２５ｂＡ ２６７３．００ａＡ

ＣＫ ０．９５７９ ０．９９８０９６ａＡ １０．２３ａＡ ２６６８．２３ａＢ ２８４９．６８ａＢ ２４０８．００ａＡ

第１０周结果后期 Ｌ ０．９１９４ ０．９９８１０７ａＡ １０．３１ａＢ ３７５４．０１ａＡ ３７３８．６４ａＡ ２７１２．００ａＡ

ＬＰ ０．９２７５ ０．９９７９３４ａＡ １０．２３ａＡ ３３５６．５３ａＡ ３４７８．７７ａＡ ２６３７．００ａＡ

Ｐ ０．９２３８ ０．９９６４３８ｂＣ ９．９６ｂＡ ３５７４．６０ａＡ ３５３２．４ａ３Ａ ２５７０．００ａＡ

ＣＫ ０．９１８２ ０．９９８２２５ａＡ １０．３５ａＢ ３７６９．２９ａＡ ３７９６．７３ａＡ ２７９４．００ａＡ

　　注：同列数据后不同小写字母表示每周４个样品差异显著（Ｐ＜０．０５），不同大写字母表示同列２４个样品差异显著（Ｐ＜０．０５）。
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表２　样本（组）间的Ｍｅｔａｓｔａｔｓ两两比较检验统计表

组间比较 门（个） 属（个）

Ｌ－ＣＫ １ ２８

ＬＰ－ＣＫ ０ １５

Ｐ－ＣＫ ５ ４４

表３　门水平两两比较差异统计表

组间差距 名称 ＯＴＵ相对丰度值

Ｌ－ＣＫ Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ酸杆菌门 ６３８．５０（Ｌ）／４０２．００（ＣＫ）

Ｐ－ＣＫ Ｃｈｌｏｒｏｂｉ绿菌门 ３．００（Ｐ）／０．６７（ＣＫ）

Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ硝化螺旋菌门 ８０．６３（Ｐ）／４９．５０（ＣＫ）

Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ酸杆菌门 ６４４．８３（Ｐ）／４０２．００（ＣＫ）

Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ芽单胞菌门 ９９７．８３（Ｐ）／８０７．３３（ＣＫ）

Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ绿弯菌门 ８８１．５０（Ｐ）／６８８．５０（ＣＫ）

Ａｓａｎｏａ、Ｇｅｏｒｇｅｎｉａ、Ｍｉｃｒｏｖｉｒｇａ的３个处理与 ＣＫ差异
最为明显。

２．４　菌群代谢功能预测
根据ＰＩＣＲＵＳＴ预测结果，共有功能类群数量为

５７５７（图 ３－ａ）；两两重叠部分数量分别是 ３（Ｌ／
ＣＫ）、６（Ｌ／ＬＰ）、８（ＬＰ／Ｐ）、１４（Ｌ／Ｐ）、７（Ｐ／ＣＫ）、７
（ＬＰ／ＣＫ）；三重叠部分数量分别为１２（ＣＫ／Ｌ／ＬＰ）、
４４（Ｌ／ＬＰ／Ｐ）、７（ＣＫ／Ｌ／Ｐ）；Ｌ、ＬＰ、Ｐ和 ＣＫ独有功能
菌群数量分别是２１、５８、１６和５。如高丰度前５０位
的功能类群聚类分析绘制热图（图３－ｂ）所示，将两
大区块按丰度高低再分为４个区块（图３－ｂ黄线分
割）。在１０个高丰度功能类群中，３个处理组各有３
个，ＣＫ有１个；在１４个低丰度样品中，３个处理组
各有３个，ＣＫ有 ５个。Ｐ处理 ６个时间段分别在
Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ区，４个区均有Ｌ、ＬＰ处理。部分类群功能
见表５。

３　讨论与结论

微生物在土壤有机质形成和养分转化循环中

有重要作用［１３］，土壤微生物群落结构、多样性、活性

是影响连作障碍的主要因素［１４］，同时也是维持土壤

生态系统稳定性和可持续性的重要保证。设施蔬

菜连作会导致土壤微生物群落结构单一、有害微生

物数 量 增 多［１５］。解 淀 粉 芽 孢 杆 菌 （Ｂａｃｉｌｌｕｓ
ａｍｙｌｏｌｉｑｕｅｆａｃｉｅｎｓ）ＴＦ２８能够产生多种抗菌物质，具
有广谱抑制植物病原真菌的功能［１６］。本研究结果

显示，３种处理在苗期、花期、盛果期、结果后期土壤
微生物的群落结构差异不大，连作并未造成土壤菌

表４　属水平的两两比较差异统计

序号 Ｐ－ＣＫ Ｌ－ＣＫ ＬＰ－ＣＫ

１ 纤维微菌属 ＤＳ－１００ 弗拉特氏菌属

２ ＡＫＹＧ５８７ Ａｇｇｒｅｇｉｃｏｃｃｕｓ 柠檬酸菌属

３ 巴尔通体属 Ｐｌａｎｔａｃｔｉｎｏｓｐｏｒａ ｐｏｓｓｉｂｌｅ＿ｇｅｎｕｓ＿０４

４ Ｍｅｔｈｙｌｏｖｉｒｇｕｌａ 放线菌属 Ｎｉａｓｔｅｌｌａ

５ 放线菌属 嗜酸菌属 Ａｌｉｃｙｃｌｉｐｈｉｌｕｓ

６ Ａｌｉｃｙｃｌｉｐｈｉｌｕｓ ＷＸ５９ 嗜酸菌属

７ Ｋｒｉｂｂｉａ Ｆｏｄｉｎｉｃｏｌａ Ａｑｕｉｃｅｌｌａ

８ Ｋｉｎｅｏｓｐｏｒｉａ 微丝菌属（暂定） Ｊｅｏｔｇａｌｉｃｏｃｃｕｓ

９ 木洞菌属 枝芽孢菌属 丛毛单胞菌属

１０ Ｌａｐｉｌｌｉｃｏｃｃｕｓ Ｄｏｎｇｉａ Ａｅｒｏｓｐｈａｅｒａ

１１ Ａｑｕｉｃｅｌｌａ Ｎｏｖｉｈｅｒｂａｓｐｉｒｉｌｌｕｍ ｗａｓｔｅｗａｔｅｒ＿ｍｅｔａｇｅｎｏｍｅ

１２ Ｐａｒａｌｃａｌｉｇｅｎｅｓ 根瘤菌属 Ｖｉｒｇｉｓｐｏｒａｎｇｉｕｍ

１３ 小月菌属 Ｔｅｌｌｕｒｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ Ｒａｍｌｉｂａｃｔｅｒ

１４ Ｖｉｒｇｉｓｐｏｒａｎｇｉｕｍ Ａｓａｎｏａ 赖氨酸单胞菌属

１５ Ａｓａｎｏａ 迪茨菌属 微枝形杆菌属

１６ Ｐｅｌａｇｉｂａｃｔｅｒｉｕｍ Ｐｈｙｔｏｈａｂｉｔａｎｓ

１７ Ｐｈｙｔｏｈａｂｉｔａｎｓ Ｂｏｇｏｒｉｅｌｌａ

１８ Ａｎｓｅｏｎｇｅｌｌａ Ａｎｓｅｏｎｇｅｌｌａ

１９ 副球菌属 红游动菌属

２０ 红游动菌属 赖氏菌属

２１ Ｃ１－Ｂ０４５ Ｈ１６

２２ 酸杆菌属 哈马达菌属

２３ 哈马达菌属 Ａｃｔｉｎｏｔａｌｅａ

２４ 生丝微菌属 微枝形杆菌属

２５ Ｐｓｅｕｄｏｈｏｎｇｉｅｌｌａ Ｒｅｙｒａｎｅｌｌａ

２６ Ｓａｌｉｎｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ 指孢囊菌属

２７ 等孢子球虫属 Ｇａｉｅｌｌａ

２８ 角珊瑚属 Ｍｉｚｕｆａｋｉｉｂａｃｔｅｒ

２９ 玫瑰弯菌属

３０ 梭菌属

３１ 韩国生工属

３２ 微枝形杆菌属

３３ Ｈａｌｉａｎｇｉｕｍ

３４ Ｒｅｙｒａｎｅｌｌａ

３５ 麻风树属

３６ 硝化螺旋菌属

３７ 放线菌属

３８ 热单胞菌

３９ 游动放线菌属

４０ 芽生球菌属

４１ 中慢生根瘤菌属

４２ 芽单胞菌属

４３ 溶杆菌属

４４ 藤黄色单胞菌属

　　注：每列按Ｐ值升序排列。
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表５　部分类群主要功能

功能类群编号 主要功能

Ｋ０２０１４ 属于铁复合物外膜受体蛋白

Ｋ００７９９ 促进谷胱甘肽Ｓ－转移酶形成

Ｋ０３４０６ 属于甲基受体趋化蛋白

Ｋ０８８８４ 形成丝氨酸、苏氨酸蛋白激酶

Ｋ０９６８７ 生成抗生素转运系统ＡＴＰ结合蛋白

Ｋ０１９９０，Ｋ０１９９２ 生成ＡＢＣ－２型转运系统ＡＴＰ结合蛋白，促进渗透蛋白系统转运

Ｋ０１０１１ 促进硫代硫酸盐／３－巯基丙酮酸硫基转移酶形成

Ｋ０１８３４ 生成２，３－双磷酸甘油酸依赖型磷酸甘油酸变位酶

Ｋ１０５６３ 生成甲酰胺嘧啶－ＤＮＡ糖基化酶

Ｋ０２５２９ 属于Ｌａｃｉ家族转录调节因子

Ｋ０２０３２ 属于肽、镍转运系统ＡＴＰ结合蛋白

Ｋ０２０１５ 生成铁复合转运系统渗透蛋白

Ｋ０２０２５－０２０２７，Ｋ０２０５７ 属于多糖转运系统底物结合、渗透、单糖转运系统渗透蛋白

Ｋ０２０３１，Ｋ０２０３３－Ｋ０２０３５ 属于肽、镍转运系统ＡＴＰ结合、底物结合、系统渗透蛋白

Ｋ０００５９ 生成３－氧羰基－酰基载体蛋白还原酶

Ｋ０２４３３ 生成天冬氨酰ｔＲＮＡ（ＡＳＮ）、谷氨酰ｔＲＮＡ（ＧＬＮ）酰胺转移酶

Ｋ０１６９２ 属于苯基辅酶Ａ水合酶

Ｋ００６２６ 属于乙酰辅酶Ａｃ－乙酰转移酶

Ｋ０１７８４ 属于ＵＤＰ－葡萄糖４－差向异构酶

Ｋ０１８９７ 属于长链酰基辅酶Ａ合成酶

Ｋ０２０４９－Ｋ０２０５１ 属于磺酸盐、硝酸盐、牛磺酸、系统转运ＡＴＰ结合蛋白

Ｋ０１９９５－Ｋ０１９９９ 属于支链氨基酸转运系统ＡＴＰ结合渗透蛋白

Ｋ０３０８８ 属于ＥＣＦ亚家族ＲＮＡ聚合酶ｓｉｇｍａ７０因子

Ｋ０２０１６ 属于铁铬合物转运系统底物结合蛋白

Ｋ０３４９６ 属于染色体分配蛋白

Ｋ０３７０４ 属于冷休克蛋白

Ｋ０６１４７ 属于细菌Ｂ亚科ＡＴＰ结合基因盒

Ｋ００１２８ 属于醛脱氢酶（ＮＡＤ＋）

Ｋ０２４８３ 属于双组分系统ＯＭＰＲ系列响应调节器

群生物量大量减少，菌群构成较稳定。但是在花

期、盛果期，土壤微生物相对丰度存在较大差异，这

与前人研究结果［１７－１９］相似。Ｐ处理在第 ４周（花
期）和第６周（盛果期）多样性指数与丰富度指数达
到最高值，明显高于其他２种处理和空白对照，根际
微生物主要类群的数量与其生长发育呈正相关关

系，这与前人研究结果［２０］一致。土壤细菌群落组成

结果表明，变形菌门为优势类群、其次为放线菌门

和芽单胞菌门，连作会造成土壤微生物选择性的适

应，造成某些种群富集，而另一些种群数量降低的

现象［１７］。与ＣＫ相比，Ｐ处理提高硝化螺旋菌门微
生物量，硝化螺旋菌门具有固氮作用和良好的根际

效应，相关结论有待后续试验验证。酸杆菌门是 Ｌ
和Ｐ处理与 ＣＫ共同差异菌门，特别是 Ｐ处理酸杆

菌门ＯＴＵ相对丰度比ＣＫ提高６０．４％，显示了明显
的调节作用；已有的研究表明酸杆菌广泛存在于自

然界的各种环境中，占土壤细菌类群的５％ ～４６％
或者超过５０％［２１－２２］，大多为嗜酸菌，对土壤 ｐＨ值
极为敏感［２３］。３种处理对 Ｈａｌｉａｎｇｉｕｍ、Ａｃｉｄｉｂａｃｔｅｒ、
Ｍｉｃｒｏｖｉｒｇａ具有明显的调节作用（表 ４、图 ３），
Ｈａｌｉａｎｇｉｕｍ为一种中度嗜盐菌群［２４］，Ａｃｉｄｉｂａｃｔｅｒ为
一种嗜酸铁离子还原菌［２５］，Ｍｉｃｒｏｖｉｒｇａ具有明显的
溶大肠杆菌活性，抑制马铃薯晚疫病菌活性［２６］。菌

群代谢功能预测Ｌ、ＬＰ、Ｐ特有数量均比ＣＫ高；三重
叠部分数量ＣＫ与Ｌ、ＬＰ组和Ｌ、Ｐ组数量分别是１２
和７，而Ｌ、ＬＰ、Ｐ重叠部分数量为４４，差异明显，２组
数据说明３种处理与空白对照相似度小，对土壤微
生物的功能作用高于空白对照。ＬＰ２、Ｌ１０、ＣＫ１０３

—７６２—江苏农业科学　２０２０年第４８卷第１８期



个时间段在Ⅰ区功能类群丰度值相对较高，这可能
是苗期土壤微生物代谢功能健康，结果后期植株需

要养分较少，同时土壤具有自我修复能力的表现。

菌群代谢功能结果显示，ＴＦ２８提高了连作土壤整体
细菌群系的功能包括生物降解和代谢、类萜化合物

和聚脂化合物的代谢、碳水化合物代谢、氨基酸代

谢、多糖和单糖生物合成和代谢等，代谢功能作用

将在后续工作中继续研究证实。

本研究结果说明，解淀粉芽孢杆菌 ＴＦ２８对棚
室连作黄瓜根际土壤具有改善作用，３种处理对土
壤微生物细菌群落丰度及多样性与 ＣＫ无明显差
异，对连作黄瓜土壤中细菌群落组成与 ＣＫ差异明
显。ＴＦ２８对棚室连作黄瓜土壤具有一定的调节修
复作用，Ｐ处理与Ｌ和ＬＰ相比表现出良好的根际效
应和稳定的改善作用。
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