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　　摘要：为探究不同种植年限现蕾期烤烟根际土壤微生物多样性的规律及差异，以云南红河不同种植年限根际红壤
为研究对象，采用１６ＳｒＲＮＡ和ＩＴＳ序列进行高通量测序，对比分析不同种植年限烤烟根系细菌和真菌多样性、群落分
布规律及与种植年限的相关性。结果表明，根际土壤细菌和真菌群落的α多样性（ＡＣＥ和Ｃｈａｏ１）随种植０年—种植
１年—连续种植２年、３年—连续种植４年—连续种植５年呈升高—降低—升高—降低的变化趋势，且轮作处理细菌
群落ＡＣＥ和Ｃｈａｏ１多样性最高，撂荒处理真菌群落ＡＣＥ和Ｃｈａｏ１多样性最高；６个处理间根际土壤细菌和真菌群落β
多样性均存在极显著差异（Ｒ２＝０．７３２，Ｐ＜０．０１；Ｒ２＝０．５２０，Ｐ＜０．０１），短期连续种植年限（ＳＣＣ２和 ＳＣＣ３）能使土壤
具有明显的细菌群落结构，撂荒处理（ＳＣＫ）能使土壤具有明显的真菌群落结构；优势细菌中的酸杆菌门和绿弯菌门与
种植年限呈显著负相关（Ｐ＜０．０５）；疣微菌门与种植年限呈显著正相关（Ｐ＜０．０５）。细菌属水平中的苔藓杆菌属、
ＲＢ４１菌属与种植年限呈显著负相关（Ｐ＜０．０５）。真菌门和属水平类群与种植年限均无显著相关性（Ｐ＞０．０５）。其
中，６个处理优势真菌均为子囊菌门，属水平的镰刀菌属在连续种植５年处理丰度最高，达到１０．０１％，可能会引起真
菌病害，导致连作障碍的发生。说明不同耕作方式对土壤微生物群落结构均有影响，连续种植对烤烟根际土壤微生物

多样性有负向影响，研究中筛选的关键菌群，可为连作烤烟红壤微环境健康的判断提供科学依据。
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　　烤烟作为云南重要的经济作物，近年来由于耕
地资源短缺、其他经济作物影响等导致种植区域不

断压缩，连作现象愈加严重。长期连作的烟田土壤

理化性状恶化［１－２］、微生物群落结构失衡［３－４］等，加

剧了烤烟土传病害发生和降低了烟叶产质量，严重

制约烟草产业可持续稳定发展。土壤微生物是土

壤生态系统的重要组成部分，参与土壤中物质转

化、养分循环利用等，对土壤肥力形成、土壤健康和

生态稳定具有关键作用。研究表明，长期连作降低

了土壤微生物结构和功能多样性［５－６］，尤其土壤微

生物功能多样性丰富度指数、香农指数等呈现降低

趋势，且与轮作差异达到显著水平［７］。土壤细菌群

落连作５年后多样性和相对丰度开始降低，并随连
作年限的延长，群落丰度、多样性和特有细菌数呈

递减趋势［８－９］；同时连作造成了土壤中病原真菌

（被孢霉科、镰刀菌属、链格孢属等）增加［１０］，加上

自毒物质积累，破坏了土壤微生态平衡，降低土壤

功能，引起严重的连作障碍［１１］。

土壤微生物多样性可揭示土壤微生物群落的

结构和功能的差异，尤其根际微生物与植株和周围

土壤之间发生着各种关系，根际微生物的数量、种

类等相互作用决定着烟株健康［１２］。目前，关于烟草

连作对土壤微生物多样性的研究报道主要集中在

土壤细菌群落和真菌群落多样性方面［８－１０］，而对于

红壤烟区根际土壤微生物群落多样性、种群变化以

及与连作年限相关性等方面的研究还较为欠缺。

因此，笔者采用ＩｌｌｕｍｉｎａＭｉｓｅｑ高通量测序技术开展
了云南省红河红壤烟区不同连作年限的烟田根际

土壤微生物多样性研究，分析连作下根际土壤微生

物群落丰度和结构组成多样性的变化，挖掘连作下

根际红壤微生物功能和群落相关性，有助于进一步

了解红河红壤烟区连作烟田根际土壤微生物变化

特点，为该地区种植烤烟过程中的微生物调控以及
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栽培管理提供理论依据和实践指导，促进烤烟产业

可持续发展。

１　材料与方法

１．１　试验地概况
试验于２０１９年在云南省红河州泸西县白水镇

大孟泽村（１０３°３０′Ｅ，２４°４６′Ｎ）开展，年平均气温
１５．２℃，海拔１８０３ｍ，年平均降水量９５０ｍｍ，植烟
土壤为红壤，试验地块土壤基本理化性质如下：ｐＨ
值为６．６７，有机质含量为３０．１２ｇ／ｋｇ，全氮含量为
１．４２ｇ／ｋｇ，全磷含量为 １．２３ｇ／ｋｇ，全钾含量为
６．３０ｇ／ｋｇ，速效氮含量为４２．１３ｍｇ／ｋｇ，速效磷含量
为５１．４６ｇ／ｋｇ，速效钾含量为４７９．６８ｇ／ｋｇ。
１．２　试验设计

在同一连片的地块，分别选取轮作（ＳＣＲ，种植
烤烟前一年种植玉米）、连续种植烤烟２年（ＳＣＣ２）、
３年（ＳＣＣ３）、４年（ＳＣＣ４）、５年（ＳＣＣ５）的地块，并以
同连片地块撂荒３年地块为对照（ＳＣＫ）作为试验小
区，每个小区３个重复，每个重复３００株烤烟，连续种
植烤烟地块烤烟收获后冬闲处理，次年连续种植烤

烟。所有处理采用膜下小苗的移栽方法于同一天进

行移栽，各处理纯氮用量统一为１０５ｋｇ／ｈｍ２，统一移
栽时按７５ｋｇ／ｈｍ２进行环施复合肥（Ｎ∶Ｐ２Ｏ５∶Ｋ２Ｏ＝
１２∶８∶２５），第１次追肥按３０ｋｇ／ｈｍ２浇施复合肥
（Ｎ∶Ｐ２Ｏ５∶Ｋ２Ｏ＝１２∶８∶２５），第 ２次追肥按
１５０ｋｇ／ｈｍ２浇施硫酸钾（Ｋ２Ｏ≥５２％）。烤烟其他
管理措施统一参照红河州烟草公司优质烟叶生产

技术措施进行。

１．３　根际土壤样品采集
各处理统一于烤烟现蕾期参照 Ｓｍａｌｌａ等的方

法［１３］，将烤烟全株挖出，并将烟草根放入无菌袋中，

用力摇晃，每个重复土样由３个土样组成。及时用
冷藏箱将土壤带回实验室，剔除石块和烤烟残根等

杂物后过１ｍｍ筛，采用干冰保存的方式送样进行
高通量测序。

１．４　检测方法
使用 ＰｏｗｅｒＳｏｉｌＤＮＡ ＩｓｏｌａｔｉｏｎＫｉｔ（Ｑｉａｇｅｎ，

Ｈｉｌｄｅｎ，Ｇｅｒｍａｎｙ）试剂盒提取每个样品根际土壤总
ＤＮＡ。用引物３３８Ｆ（５′－ＡＣＴＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧＣ
Ａ－３′）、８０６Ｒ（５′－ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ－
３′）对土壤细菌１６ＳｒＲＮＡ的Ｖ３－Ｖ４区域进行ＰＣＲ
扩增。用引物ＩＴＳ１Ｆ（５′－ＣＴＴＧＧＴＣＡＴＴＴＡＧＡＧＧＡＡ
ＧＴＡＡ－３′）和引物ＩＴＳ２（５′－ＧＣＴＧＣＧＴＴＣＴＴＣＡＴＣＧ

ＡＴＧＣ－３′）和对土壤真菌 ＩＴＳ区域进行 ＰＣＲ扩增。
ＰＣＲ扩增后，用 ＰＣＲ纯化试剂盒（Ｏｍｅｇａ，ＵＳＡ）纯
化产物，在北京百迈客生物科技有限公司采用

ＩｌｌｕｍｉｎａＨｉＳｅｑ２５００测序仪 （ＩｌｌｕｍｉｎａＩｎｃ．，Ｓａｎ
Ｄｉｅｇｏ，ＵＳＡ）进行高通量测序。
１．５　数据处理

测序结束后，原始标记在重叠之后与ＦＬＡＳＨ合
并。用 Ｔｒｉｍｍｏｍａｔｉｃ（Ｖｅｒｓｉｏｎ０．３３）删除低质量标
签，用 ＵＣＨＩＭＥ（Ｖｅｒｓｉｏｎ４．１）删除嵌合物。将符合
条件的序列以９７％的相似度划分到操作分类单元
（ＯＴＵ）中。高通量测序数据的图由 Ｒ软件生成
（Ｖｅｒｓｉｏｎ２．１５．３）。采用 Ｑｉｉｍｅ软件（Ｖｅｒｓｉｏｎ１．７）
进行主成分（ＰＣｏＡ）分析，ＳＰＳＳ２１．０进行相关性分
析和方差分析。

２　结果与分析

２．１　根际土壤微生物区系α多样性分析
２．１．１　根际土壤细菌群落 α多样性分析　通过对
不同种植年限烤烟根际土壤细菌 α多样性进行分
析发现，随着种植年限的延长，烤烟根际土壤细菌

群落α多样性呈升高—降低—升高—降低趋势（图
１－Ａ）。与 ＳＣＫ（撂荒地）相比，种植１年（ＳＣＲ）烤
烟 ＡＣＥ、Ｃｈａｏ１、Ｓｈａｎｎｏｎ指数升高，种植 ２年
（ＳＣＣ２）、种植 ３年（ＳＣＣ３）烤烟的 ＡＣＥ、Ｃｈａｏ１、
Ｓｈａｎｎｏｎ指数下降，种植 ４年（ＳＣＣ４）ＡＣＥ、Ｃｈａｏ１、
Ｓｈａｎｎｏｎ指数上升，种植 ５年（ＳＣＣ５）后的 ＡＣＥ、
Ｃｈａｏ１、Ｓｈａｎｎｏｎ指数有呈下降趋势。

从ＡＣＥ指数来看（图１－Ｂ），种植１年（ＳＣＲ）
烤烟的 ＡＣＥ显著高于撂荒地（ＳＣＫ）、ＳＣＣ２、ＳＣＣ３、
ＳＣＣ５（Ｐ＜０．０５），ＳＣＫ、ＳＣＣ２、ＳＣＣ３、ＳＣＣ５之间无显
著性差异（Ｐ＞０．０５）。从 Ｃｈａｏ１指数来看（图１－
Ｃ），ＳＣＲ处理 Ｃｈａｏ１显著高于 ＳＣＫ、ＳＣＣ２、ＳＣＣ５
（Ｐ＜０．０５），ＳＣＣ４处理Ｃｈａｏ１显著高于ＳＣＫ、ＳＣＣ５、
ＳＣＣ２（Ｐ＜０．０５），与其他种植年限间无显著性差异
（Ｐ＞０．０５）。从Ｓｈａｎｎｏｎ指数来看（图１－Ｄ），ＳＣＣ４
显著高于ＳＣＣ５，其他种植年限间差异不显著（Ｐ＞
０．０５）。
２．１．２　根际土壤真菌 α多样性分析　对不同种植
年限烤烟根际土壤真菌 α多样性进行分析发现，随
着种植年限的延长，烤烟根际土壤真菌群落呈波动

变化，ＡＣＥ、Ｃｈａｏ１指数呈升高—降低—升高—降低
趋势，Ｓｈａｎｎｏｎ指数呈降低—升高—降低趋势
（图２－Ａ）。其中 ＳＣＫ的 ＡＣＥ、Ｃｈａｏ１指数最低，
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Ｓｈａｎｎｏｎ指数最高。随着种植年限延长，ＳＣＲ处理
土壤的ＡＣＥ、Ｃｈａｏ１升高，Ｓｈａｎｎｏｎ指数降低，ＳＣＣ２、
ＳＣＣ３处理土壤的３个指数均持续下降，ＳＣＣ４处理
土壤的３个指数均上升，但 ＳＣＣ５处理土壤的３个
指数均呈下降趋势。

从ＡＣＥ指数来看（图２－Ｂ），ＳＣＣ４的 ＡＣＥ指
数最高，显著高于 ＳＣＣ５和 ＳＣＣ２（Ｐ＜０．０５），ＳＣＣ５
显著高于ＳＣＣ２（Ｐ＜０．０５），其他处理之间无显著性
差异（Ｐ＞０．０５）。从Ｃｈａｏ１指数来看（图２－Ｃ），不
同年限间差异较大，其中 ＳＣＣ４最高，显著高于
ＳＣＫ、ＳＣＣ２、ＳＣＣ５（Ｐ＜０．０５），其次是 ＳＣＣ５，显著高
于ＳＣＫ（Ｐ＜０．０５），其他处理间无显著差异（Ｐ＞
００５）。从Ｓｈａｎｎｏｎ指数来看（图２－Ｄ），ＳＣＫ最高，
显著高于ＳＣＣ３（Ｐ＜０．０５），其次为 ＳＣＣ４，显著高于
ＳＣＣ３（Ｐ＜０．０５），其他年限间无显著性差异（Ｐ＞
００５）。
２．２　根际土壤微生物区系β多样性分析
２．２．１　根际土壤细菌群落 β多样性分析　不同种
植年限烤烟根际土壤细菌分别在 ｘ轴（３８．０５％）、ｙ
轴（９．９３％）和 ｚ轴（２０．２６％）可以较好地聚合（图
３－Ａ），表明分析结果较好。ＳＣＣ２、ＳＣＣ３能够与其
他种植年限根际细菌群落明显区分，ＳＣＫ、ＳＣＲ、
ＳＣＣ４、ＳＣＣ５根际细菌群落没有明显分离。通过置

换多元方差（Ｐｅｒｍａｎｏｖａ）分析发现（图３－Ｂ），６个
种植年限处理间根际土壤细菌群落存在极显著差

异（Ｒ２＝０．７３２，Ｐ＜０．０１），烤烟种植年限对根际细
菌群落β多样性影响较大，其中ＳＣＣ３和ＳＣＣ２处理
与其他４个处理土壤细菌群落组成差异达到极显著
水平（Ｐ＜０．０１），说明不同样本微生物群落结构相
似性较低，短期的连续种植（２年和３年）使土壤具
有明显的细菌群落结构。ＳＣＣ４、ＳＣＲ土壤细菌群落
组成无显著差异，说明２个处理细菌群落结构相似
性较高。

２．２．２　根际土壤真菌群落 β多样性分析　不同种
植年限烤烟根际土壤真菌分别在 ｘ轴（１５．４８％）、ｙ
轴（９．２５％）和 ｚ轴（１３．７１％）可以较好地聚合（图
４－Ａ），表明分析结果较好。ＳＣＫ能够与其他种植年
限根际真菌群落明显区分，其他种植年限根际真菌群

落没有明显分离，聚合效果较好。通过Ｐｅｒｍａｎｏｖａ分
析发现（图４－Ｂ），６个种植年限处理间根际土壤真
菌群落存在极显著差异（Ｒ２＝０．５２０，Ｐ＜０．０１），烤
烟种植年限对根际真菌群落 β多样性影响较大，其
中ＳＣＫ处理与其他５个处理土壤真菌群落组成差
异达到极显著水平（Ｐ＜０．０１），说明 ＳＣＫ与其他５
个处理土壤真菌群落结构相似性较低，撂荒处理

（ＳＣＫ）能使土壤具有明显的真菌群落结构。
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２．３　根际土壤微生物群落组成分析
２．３．１　根际土壤细菌群落组成分析　分析所测样
品细菌ＴＯＰ１０门水平丰富度（图５－Ａ）可知，不同
种植年限烤烟根际细菌门水平存在差异。随着种

植年限增加，变形菌门明显富集，以 ＳＣＫ最低，为
３０．６３％，ＳＣＣ４最高，达到４１．７３％。放线菌门和绿
弯菌门呈降低趋势，ＳＣＫ最高（分别为 ２１．９６％和
１０．０３％），ＳＣＣ５最低（８．１７％和５．７５％）。

从 ＴＯＰ１０属水平（图 ５－Ｂ）来看，各处理
ＴＯＰ１０的优势细菌菌属相对丰度累积总和在
１７４５％～３８．９６％，其中ＳＣＣ３处理最低（１７．４５％），

ＳＣＲ处理最高（４３．９３％）。与 ＳＣＫ处理相比，除
ＳＣＣ３处理外，其他 ４个处理均能提高根际土壤
ＴＯＰ１０的优势细菌菌属相对丰度。其中硝化螺旋菌
属、鞘脂单胞菌属、芽单胞菌属、不可培养Ｓｕｂｇｒｏｕｐ＿
６菌属、ＭＮＤ１菌属在不同种植年限间富集差异明
显。说明种植植物后能提高土壤细菌的相对丰度。

随着种植年限增加ＳＣＣ３中硝化螺旋菌属和不可培
养Ｓｕｂｇｒｏｕｐ＿６菌属明显下降，该处理下属水平细菌
菌属相对丰度累积总和下降明显，仅为１７．４５％，而
ＳＣＣ４中属水平细菌相对丰度累积总和明显增加，达
到３６．９８％。

２．３．２　根际土壤真菌群落组成分析　分析６个处
理中ＴＯＰ１０门水平真菌组成（图６－Ａ），６个处理优
势真菌均为子囊菌门。ＴＯＰ１０的优势细菌菌门相对
丰度累积总和随着种植年限增加呈下降 －升高的
变化趋势，其中 ＳＣＫ处理最高，达到８３．４５％，ＳＣＲ
下降到６５．９１％，随着种植年限的增加呈增加的趋
势，于ＳＣＣ４达到最高（７７．６３％），ＳＣＣ５丰富度略有
降低（７４．４０％）。ＳＣＲ中被孢霉门和壶菌门相对丰度
最高，分别为１１．０５％和７．７０％，明显高于其他处理。

分析 ６个处理中 ＴＯＰ１０属水平真菌分布
（图６－Ｂ），各处理 ＴＯＰ１０的优势真菌菌属相对丰
度累积总和在１４．４６％～４３．９３％，其中ＳＣＫ处理相
对丰度最低（１４．４６％），ＳＣＣ３处理最高（４３．９３％）。
与 ＳＣＫ处理相比，不同处理均能提高根际土壤
ＴＯＰ１０的优势真菌菌属相对丰度。说明种植植物能
提高土壤真菌的相对丰度。其中 ＳＣＲ处理中被孢
霉属丰度最高，达到１１．０１％；ＳＣＣ２处理中小不整
球壳属丰度最高，达到１５．２５％；ＳＣＣ３处理中枝鼻
菌属、黑蛋巢菌属和毛葡孢属丰度最高，分别达到

１７．２４％、１１．３５％和８．２１％；ＳＣＣ４处理中裂壳属和
曲霉菌属丰度最高，分别达到 ６．４５％和 ６．２７％；

ＳＣＣ５中镰刀菌属富集明显，丰度最高，达到
１００１％，明显高于其他处理。
２．４　根际土壤细菌和真菌群落相关性分析

对不同种植年限与烤烟根际土壤微生物群落

相关性（表１）进行分析，细菌群落多样性指数与烤
烟种植年限均无显著相关性（Ｐ＞０．０５），但细菌门
水平的酸杆菌门、绿弯菌门与种植年限呈显著负相

关（Ｐ＜０．０５），疣微菌门与种植年限呈显著正相关
（Ｐ＜０．０５）。属水平中的苔藓杆菌属、ＲＢ４１菌属与
种植年限呈显著负相关（Ｐ＜０．０５）。真菌多样性指
数、真菌门水平和属水平与种植年限无显著相关性

（Ｐ＞０．０５）。

３　讨论与结论

土壤中的微生物在土壤中扮演着主要的角色，

受种植模式、养分、水分等外界环境影响较大，其群

落的多样性和结构组成的稳定性是土壤生态系统

健康的重要指标之一［１４－１５］。土壤微生物多样性的

降低会直接造成土传病害发病率增加［１６－１８］，而丰富

的微生物多样性有利于促进作物根系的生长发

育［１９－２０］，同时提高作物对土传病害的抑制率［１８，２１］。
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表１　烤烟种植年限与根际微生物群落相关性分析

分类 名称 皮尔逊相关系数 分类 名称 皮尔逊相关系数

细菌多样性指数 ＡＣＥ指数 ０．３５７ 真菌多样性 ＡＣＥ指数 ０．２８２

Ｓｈａｎｎｏｎ指数 －０．１０１ Ｓｈａｎｎｏｎ指数 －０．３１４

Ｃｈａｏ１指数 ０．３２９ Ｃｈａｏ１指数 ０．５００

细菌门 变形菌门 ０．５９９ 真菌门 子囊菌门 －０．３６５

酸杆菌门 －０．７４１ 被孢霉门 －０．６８６

放线菌门 －０．２２７ 担子菌门 ０．３２９

芽单胞菌门 ０．１９３ 壶菌门 －０．３８７

拟杆菌门 ０．３３０ 球囊菌门 ０．２８５

绿弯菌门 －０．８５８ 油壶菌门 ０．５４１

蓝菌门 ０．２９８ 芽枝霉门 ０．４０４

硝化螺旋菌门 ０．０２８ 毛霉门 －０．０４８

髌骨细菌门 ０．２５１ 捕虫霉门 －０．５０３

疣微菌门 ０．６７１ 梳霉门 －０．３２９

细菌属 鞘脂单胞菌属 ０．１６８ 真菌属 镰刀菌属 －０．０７１

不可培养Ｓｕｂｇｒｏｕｐ＿６菌属 －０．５９４ 被孢霉属 ０．２６７

不可培养芽单胞菌属 ０．０４２ 小不整球壳属 ０．３７３

芽单胞菌属 ０．２６２ 枝鼻菌属 ０．１２８

苔藓杆菌属 －０．８７９ 裂壳属 －０．１１８

爪耳木属 ０．３１２ 黑蛋巢菌属 ０．１３３

硝化螺旋菌属 ０．０２８ 毛葡孢属 ０．０９１

ＭＮＤ１菌属 －０．４０９ 头束霉属 ０．２２０

ＲＢ４１属 －０．８０７ 曲霉菌属 －０．１９６

溶杆菌属 －０．２８１ 毛壳菌属 ０．３１２

　　注：表示相关性达到显著水平（Ｐ＜０．０５）。

　　研究中土壤微生物群落的 α多样性呈升高—
降低—升高—降低的变化趋势，其中轮作种植处理

（ＳＣＲ）土壤细菌ＡＣＥ和Ｃｈａｏ１显著高于其他处理，
说明轮作能有效提高土壤细菌群落多样性［２２］。

ＳＣＣ４处理土壤真菌 ＡＣＥ和 Ｃｈａｏ１最高，显著高于
其他处理，说明持续长期连作（ＳＣＣ４）土壤微生物群
落多样性有恢复的趋势，但在 ＳＣＣ５处理下又呈现

降低的趋势，可能与连作根际土壤微生物适应胁迫

条件下生态环境能力不断增强有关［２３］。但随着连

作时间继续延长（ＳＣＣ５），可能会导致土壤中自毒物
质的积累，促进有害微生物的繁殖，从而降低微生

物多样性［２４］，具体的原因需要进一步进行试验

验证。

ＰＣｏＡ分析结果表明，短期连作（ＳＣＣ２、ＳＣＣ３）
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土壤细菌与ＳＣＫ、ＳＣＲ以及长期连作样品明显分离，
撂荒地块（ＳＣＫ）土壤真菌与其他处理明显分离，说
明短期连作能使土壤有明显的细菌群落结构，而撂

荒处理能使土壤具有明显的真菌群落结构。这与

敖金成等的研究结果［２５］一致。所有样品中细菌确

定的优势门为变形菌门，其次为酸杆菌门和放线菌

门，这与以往的报道［２６－２７］一致，但这些门在不同连

作年份测量的相对丰度存在差异。ＴＯＰ１０的细菌相
对丰度累积总和呈升高—降低—升高的趋势。而

真菌优势菌属随着种植年限的增加呈升高趋势，并

在ＳＣＣ３处理达到最高，之后又逐渐降低。与其他
处理相比，轮作（ＳＣＲ）土壤中真菌的被孢霉门和壶
菌门富集明显，相对丰度分别达到 １１．０５％和
７７０％，担子菌门丰富度较低，仅为１．２０％，研究表
明，被孢霉门大部分微生物为有益菌，在土壤中具

有解磷、解氮的功能，同时还具有促进植物生长的

作用［２８－２９］。壶菌门的大部分微生物种属能分解土

壤中的几丁质和维生素，促进土壤碳氮循环和作物

的生长［３０］。而担子菌门微生物是大部分作物病害

的病原菌，如立枯病和白粉病等［３１］。说明与不同连

作年限烤烟相比，轮作有利于提高有益菌的相对丰

度，降低有害微生物的丰度。从真菌属来看，ＳＣＣ５
中镰刀菌属丰度最高，达到１０．０１％。镰刀菌属包
含多种病原真菌，如串珠镰刀菌、尖孢镰刀菌、黄色

镰刀菌等会侵染作物，造成病害［３２］。这可能也是长

期连作会造成病害频发的主要原因之一。

研究中根际土壤细菌门水平酸杆菌门和绿弯

菌门与种植年限呈显著负相关（Ｐ＜０．０５），而疣微
菌门与种植年限呈显著正相关（Ｐ＜０．０５）。酸杆菌
门在土壤中细菌群落中有较高的占比，是一类新划

分的细菌门［３３］，一般能占到土壤总细菌的２０％ ～
５０％，尤其在酸性、养分较低的土壤中有较高的丰
度，在土壤环境构建和物质循环中起着关键作

用［３４－３６］。而绿弯菌门也是土壤环境构建过程中重

要的参与者，广泛参与了碳、氮、硫等元素在土壤环

境中的循环［３７］。随着烤烟种植年限的增加，这２类
有益菌明显减少，这可能是连作打破土壤微环境平

衡，造成连作障碍的主要原因之一。而相关研究也

发现，疣微菌门在土壤碳循环过程中起着较为重要

的作用［３８］。近年的研究也发现该门细菌中的一些

成员和其他有益细菌可以在玉米根际土壤与根系

建立有益的微生物－植物的相互作用［３９］，其相对丰

度与玉米的农艺性状和钾含量呈显著正相关关

系［４０］。但本研究中，各处理疣微菌门在 ＴＯＰ１０细
菌中的相对丰度最小，均未超过２．６％，因此可以推
断该类群细菌虽然随着种植年限增加而增加，但对

烤烟的正向影响有限。在属水平上，酸杆菌门中的

苔藓杆菌属、ＲＢ４１菌属与种植年限呈显著负相关
（Ｐ＜０．０５）。苔藓杆菌属细菌在土壤中能分解木质
素和纤维素等有机质，有助于改善土壤环境［４１－４２］。

最近的研究发现ＲＢ４１菌属、根瘤菌属和链霉菌属
等３个细菌属通过细菌生产力和呼吸共同构成了
４５％～５７％的碳流通，在生态系统中属于重要的特
定关键类群［４３］。研究中随着种植年限的增加，苔藓

杆菌属、ＲＢ４１菌属明显减少，这可能是造成连作土
壤微环境失衡的重要原因。Ｂａｎｅｒｊｅｅ等研究指出，
微生物多样性是评价土壤的重要指标，但土壤中一

些起着重要作用的关键微生物类群也是评价土壤

健康的重要指标，针对不同的需求，深入研究土壤

微生物关键类群具有重要意义［４４］。研究中酸杆菌

门、绿弯菌门、疣微菌门以及苔藓杆菌属、ＲＢ４１菌
属可以作为连作烤烟土壤的关键菌群，可为连作烤

烟红壤微环境健康的判断提供科学依据。

随着种植年限的增加，现蕾期烤烟根际土壤微

生物群落的 ＡＣＥ、Ｃｈａｏ１呈升高—降低—升高—降
低的变化趋势，且各处理间根际土壤微生物群落 β
多样性均存在极显著差异（Ｐ＜０．０１），短年限种植
（ＳＣＣ２和ＳＣＣ３）能使土壤具有明显的细菌群落结
构，撂荒处理（ＳＣＫ）能使土壤具有明显的真菌群落
结构。细菌门水平中的酸杆菌门和绿弯菌门与种

植年限呈显著负相关（Ｐ＜０．０５），疣微菌门与种植
年限呈显著正相关（Ｐ＜０．０５）；属水平中的苔藓杆
菌属、ＲＢ４１菌属与种植年限呈显著负相关（Ｐ＜
００５）；６个处理优势真菌门均为子囊菌门，属水平
的镰刀菌属微生物在连续种植５年处理丰度最高，
达到１０．０１％，这几类微生物的相对丰度可以作为
评价红河烟区连作烤烟红壤微环境健康的关键

门属。
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［４０］李艳玲．根际微生物群落对挥发性有机物和作物生长的影响
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ｒｅｖｅａｌｓｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｒｅｄｕｎｄａｎｃｙａｎｄｋｅｙｓｔｏｎｅｔａｘａａｍｏｎｇｓｔｂａｃｔｅｒｉａｌ

ａｎｄｆｕｎｇａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓｄｕｒｉｎｇｏｒｇａｎｉｃｍａｔｔｅｒｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｉｎａｎ

ａｒａｂｌｅｓｏｉｌ［Ｊ］．ＳｏｉｌＢｉｏｌｏｇｙａｎｄＢｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ，２０１６，９７：１８８－１９８．

何宏涛，王玉虎，周洪友，等．番茄根际产生长素菌株分离及其对番茄和马铃薯幼苗的促生作用［Ｊ］．江苏农业科学，２０２２，５０（１９）：２１９－２２５．

ｄｏｉ：１０．１５８８９／ｊ．ｉｓｓｎ．１００２－１３０２．２０２２．１９．０３３

番茄根际产生长素菌株分离及其对番茄

和马铃薯幼苗的促生作用

何宏涛１，王玉虎１，周洪友１，刘　颖２，赵明敏１，郑红丽１

（１．内蒙古农业大学园艺与植物保护学院，内蒙古呼和浩特０１００１９；２．鄂尔多斯生态环境职业学院，内蒙古鄂尔多斯 ０１７０１０）

　　摘要：采用Ｓａｌｋｏｗｓｋｉ比色法测定了从阿须贝培养基中筛选的６４株番茄根际细菌的生长素分泌特性。结果表明，
６４株番茄根际细菌中有７株具有生长素分泌特性，占总数的１０．９４％。同时，研究了７株生长素产生菌对磷的溶解作
用，发现有５株具有溶解有机磷的特性，其中菌株 ＦＱＤ４７－２对有机磷的可溶性指数最高，为１．５３，其他菌株均小于
１５。采用根灌法研究了７株生长素产生菌对番茄和马铃薯幼苗的促生长作用。结果表明，菌株ＦＱＤ４７－２对番茄和
马铃薯幼苗具有明显的促生长作用。接种菌株ＦＱＤ４７－２的番茄幼苗株高、地上部分及地下部分鲜质量分别增加了
１６．８７％、６７．１４％和２９．５８％；马铃薯幼苗地上部分和地下部分的鲜质量分别增加了１７．６４％和１５．２６％，地上部分和
地下部分的干质量分别增加了１２．７１％和１５．００％。对优势菌株ＦＱＤ４７－２的蛋白酶产量进行了测定，结果表明，菌株
ＦＱＤ４７－２具有产蛋白酶特性。通过形态鉴定和生理生化鉴定并结合 １６ＳｒＤＮＡ分子生物学鉴定分析，证明菌株
ＦＱＤ４７－２为阿氏芽孢杆菌（Ｂａｃｉｌｌｕｓａｒｙａｂｈａｔｔａｉ）。
　　关键词：番茄；根际促生菌；生长素；多功能菌；促生作用
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２０１９ＣＧ０２６）；内蒙古自治区科技计划项目（编号：２０１９ＧＧ１８０）。
作者简介：何宏涛（１９９７—），男，山西大同人，硕士，主要从事植物内
生固氮菌方面的研究。Ｅ－ｍａｉｌ：６２７５９１２９３＠ｑｑ．ｃｏｍ。

通信作者：郑红丽，副教授，研究方向为植物病害生物防治研究。

Ｅ－ｍａｉｌ：ｚｈｌｆｃｙ６６＠１２６．ｃｏｍ。

　　植物根际促生长细菌（ＰＧＰＲ）是存在于植物根
际并促进植物生长的细菌。生物菌肥能促进土壤

养分的释放，改善土壤结构，肥沃土壤，在植物根部

大量生长繁殖，成为优势菌，产生屏障效应，增强植

物的抗病性和抗逆性。同时，这些细菌的一些代谢

产物可以促进植物的生长发育。已有研究表明，一

些微生物能产生生长素（ＩＡＡ）和１－氨基环丙烷 －
１－羧酸（ＡＣＣ）脱氨酶，乙烯生物合成的前体是
ＡＣＣ，ＡＣＣ可被１－氨基环丙烷－１－羧酸脱氨酶降
解，从而减少乙烯合成，在提高植物对非生物胁迫

方面起到重要作用［１］。生长素调控着植物生长发育
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