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甘蔗凤梨轮作对根际土壤细菌群落的影响

吴罡腾１，２，朱剑辉２，李荣喜１，贺立红２，董　斌１，刘　文１

（１．广东农工商职业技术学院热带农林学院，广东广州５１０５０７；２．仲恺农业工程学院农业与生物学院，广东广州 ５１０２２５）

　　摘要：为了揭示甘蔗凤梨不同耕作方式对根际土壤中细菌群落的影响，本研究借助高通量测序技术，对未耕作
（ＣＫ）、甘蔗连作（Ｓ）、凤梨连作（Ｐ）、甘蔗－凤梨轮作（ＳＰ）和凤梨－甘蔗轮作（ＰＳ）５种耕作方式的根际土壤样品进行
１６ＳｒＤＮＡ测序分析。结果表明，与未耕作组相比，甘蔗和凤梨连作后 ＯＴＵ分别为１２０７个和１３５３个，土壤细菌的
ＯＴＵ呈上升趋势；甘蔗和凤梨轮作（ＰＳ、ＳＰ）后ＯＴＵ下降，分别为１０６７个和１０４８个；轮作与连作相比，特有的ＯＴＵ明
显降低。与连作相比，轮作可以提高酸杆菌门、髌骨菌门、未辨别出的 ＡＤ３菌属以及未辨别出的酸杆菌属的相对丰
度，同时能够降低拟杆菌门、浮霉菌门、疣微菌门、黄色土源菌属、念珠菌属以及未辨别出的芽单胞菌属的相对丰度。

通过ＢｕｇＢａｓｅ表型预测，轮作可以提高土壤中好氧细菌和细菌在生物膜形成上的相对丰度，同时能够降低厌氧细菌的
相对丰度。这些有益菌的富集，抑制了病原菌的活性，导致细菌菌落物种数量的减少和丰度的降低，影响土壤中的细

菌群落结构组成。因此，甘蔗凤梨轮作可以改善土壤中细菌的群落结构，有效缓解甘蔗／凤梨的连作障碍。
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　　甘蔗和凤梨是我国热带地区重要的２种热带经 济作物。甘蔗是一种重要的热带和亚热带无性繁

殖作物，在全球多个地区都有广泛种植，其糖产量

约占目前世界糖总产量的８０％［１］。除了作为制糖

原料外，它也是乙醇和柴油的最有效原料，已经被

公认为重要的能源和生物燃料作物，其产量占世界

生物燃料总产量的４０％。此外，从甘蔗生产中也可
获得其他有价值的副产品，如纸张、生物酶等［２］。

凤梨别称菠萝，含有大量的生物活性化合物、膳食

纤维、矿物质和营养元素，此外它在抗炎、抗氧化活

性、监测神经系统功能等方面也发挥着重要功能，

对人体健康有不少的益处［３］。国际市场对菠萝的

需求很大，仅在香蕉和柑橘之后，排名第三。其副
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产品可生产蛋白酶、纤维素纳米晶体，也可以作葡

萄酒、有机酸的原料，在食品、纺织工业等方面潜力

巨大［４］。

微生物是土壤中最活跃的组成部分，不仅推动

着土壤中物质以及养分的循环转化，同时也维持着

土壤生态系统的稳定和平衡［５］。细菌是土壤微生

物中重要的组成部分，其群落结构组成的变化能够

反映土壤性质以及微生态的改变趋势［６］，还会直接

影响农作物的生长和最终产量［７］。不同经济作物

连作的研究结果表明，连作会导致土壤微生物群落

的结构和土壤理化性质的变化。百香果连作会随

着年限的增加，导致土壤的 ｐＨ值不断下降，微生物
类群会从细菌型向真菌型转化［８］；马铃薯连作会导

致土壤细菌中变形菌门、放线菌门以及酸杆菌门等

优势菌门相对丰度的改变，并降低有益真菌如种群

子囊菌门的数量［９］；甘蔗连作会导致根际土壤氮和

硫循环功能相关的细菌减少，有效氮含量、总硫含量、

蔗糖含量以及最终产量降低［１０］；凤梨连作则会导致

土壤中细菌群落多样性指数升高，提高门、属水平土

壤细菌群落的相对丰度，土壤ｐＨ值也随之降低［１１］。

作物轮作是缓解连作障碍发生的有效防治方

法之一［１２］，对土壤会产生积极影响，利于有益菌的

富集，改善土壤的微生态和减少土壤病害的发生，

能给农作物产量的增加和品质的提升提供助力。

不同作物与甘蔗轮作后，可以显著改善种植条件和

降低作物病害的发生。甘蔗与花生轮作可提高有

益菌数量和土壤酶活性［１３］，甘蔗与玉米轮作可提高

土壤中全氮、有效磷等土壤养分含量［１４］，甘蔗与香

蕉的轮作可促进香蕉生长，降低香蕉枯萎病的发病

率［１５］，甘蔗与大豆的轮作则可增加细菌和古菌生物

量并抑制硝化微生物的活性［１６］。关于与凤梨轮作

种植的报道则较少，但轮作后可以显著改善作物的

种植环境。凤梨与桉树轮作利于土壤团聚体形成、

增大土壤透性［１７］，凤梨与香蕉轮作可以显著增加根

际中具有生防作用和促生作用的有益菌数量［１８］。

凤梨与甘蔗之间进行轮作是一个比较成熟的轮作

模式，前期已有研究表明，这种轮作方式可以提高

菠萝和甘蔗的产量和产值，同时也提高了地力，减

少肥料的使用量，降低生产成本［１９］。

本研究利用高通量测序技术，通过比较不同耕

作方式下，甘蔗／凤梨轮作和甘蔗／凤梨连作细菌群
落之间的差异，分析根际土壤细菌群落结构的变化

规律，旨在为改良甘蔗和菠萝产区的土壤环境状

况、选择出合理的耕作方式以及土壤中根际促生菌

的开发和利用提供一定的理论依据。

１　材料与方法

１．１　试验材料
甘蔗品种为桂糖４９，凤梨品种为台农１６。

１．２　试验方法
１．２．１　试验设计　以甘蔗与凤梨为试验种植作物，
试验地点位于广东省湛江市广垦糖业现代农业中

心（１０９°４０′～１１０°２５′Ｅ，２１°００′～２０°３１′Ｎ）。于
２０１９年２月和２０２０年２月开展种植试验，设置未耕
作作物组（ＣＫ）、凤梨连作组（Ｐ）、甘蔗连作组（Ｓ）、
凤梨—甘蔗轮作组（ＰＳ）、甘蔗—凤梨轮作组（ＳＰ）共
５种耕作方式，采用随机区组排列，进行 ３次重复
试验。

１．２．２　样品采集　在２０２１年７月选择不同耕作方
式下的各区组，随机采集附着于种植区作物地下部

分的土壤样品，做好对应标记后立即置于干冰中进

行低温保存，随后将采集到的所有样品及时送至北

京百迈客生物科技有限公司进行测序。

１．２．３　建库测序与数据预处理　提取样品的总
ＤＮＡ后，根据全长引物序列合成带有条形码的特异
引物，进行 ＰＣＲ扩增并对其产物进行纯化、定量和
均一化形成测序文库，对建好的文库进行质检，合

格的文库用ＰａｃＢｉｏＳｅｑｕｅｌ进行测序。通过 ｓｍｒｔｌｉｎｋ
分析软件将 ＰａｃＢｉｏＳｅｑｕｅｌ下机数据导出为 ＣＣＳ文
件，并根据条形码序列识别不同样品的数据并转化

为ＦＡＳＴＱ格式数据。对 ＰａｃＢｉｏＳｅｑｕｅｌ下机数据导
出的ＣＣＳ文件进行数据预处理，进行 ＣＣＳ识别、过
滤以及去除嵌合体，分别得到原始序列数据、过滤

的序列数据以及最终的有效序列数据。

１．２．４　测序数据分析　使用 Ｕｓｅａｒｃｈ软件，选择相
似度水平不低于９７．０％的测序序列进行聚类获得
分类操作单位（ＯＴＵ）并绘制样品的差异韦恩
（Ｖｅｎｎ）图；通过序列数、长度、覆盖度、细菌稀释曲
线对测序数据进行评价；以 ＳＩＬＶＡ为参考数据库使
用朴素贝叶斯分类器对特征序列进行分类学注释，

得到分类信息并统计不同样品的群落组成，用

ＱＩＩＭＥ软件生成不同分类水平上的物种丰度后用Ｒ
语言绘制不同样品的群落结构图；使用 ＱＩＩＭＥ２软
件对不同样品细菌的 α多样性指数进行评估，包括
ＡＣＥ指数、Ｃｈａｏ１指数、Ｓｈａｎｎｏｎ指数以及 Ｓｉｍｐｓｏｎ
指数；以ｂｉｎａｒｙ－ｊａｃｃａｒｄ算法计算不同样品间的矩
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阵距离，构建非加权组平均法（ＵＰＧＭＡ）聚类树；利
用主坐标分析（ＰＣｏＡ）法展示不同样品的差异；基于
不同样本的 ＯＴＵ，使用 ＢｕｇＢａｓｅ软件进行细菌的表
型预测分析。

２　结果与分析

２．１　根际土壤细菌基因组测序评价
根际土壤细菌基因组测序结果见表１，通过不

同样品的序列数、序列长度等测序的参数对其进行

评价。试验中所有样品经过质控后，样品平均序列

长度基本在 １４００ｂｐ以上，有效率都在 ８５％以上
（表１）。随着测序数量的增加，不同样品的稀释性
曲线均已趋于平缓（图１），土壤中的细菌种类并不
会随测序数量的增多而显著增加，表明各样本测序

量已经足够充分。所有样品的测序结果较好，可以

进行后续数据分析。

表１　样品测序数据处理结果统计

处理
原始

序列数

过滤后

序列数

有效

序列数

平均序列长度

（ｂｐ）
有效率

（％）

ＣＫ １２５７４ １１１００ １１０８８ １４５０ ８９．３５

Ｐ １２１２４ １０４５２ １０９８８ １４４８ ８５．８６

Ｓ １３０２４ １１３１４ １１２０８ １４４７ ８６．０６

ＰＳ １２４１７ １０９４５ １０９２７ １４４０ ８８．００

ＳＰ １２９６１ １１３６７ １１３５１ １４４８ ８７．５８

２．２　不同耕作方式下土壤细菌ＯＴＵ分布
根据９７％的序列相似性水平进行聚类，获得不

同样品的 ＯＴＵ，所有样品共产生１７９８个 ＯＴＵ。由
图２所有样品的 ＯＴＵ可知，连作与未耕作组相比，
甘蔗连作组的 ＯＴＵ数量较少，凤梨连作组的 ＯＴＵ
则较高，这表明甘蔗连作可减少土壤中细菌物种数

量，而凤梨轮作增加了土壤中细菌物种数量。轮作

组的ＯＴＵ数量均低于未耕作组和连作组，表明轮作
能够降低根际土壤中细菌的物种数量。

　　通过 Ｖｅｎｎ图的绘制，发现所有样品共有的
ＯＴＵ为４８４个，占总体 ＯＴＵ的２６．９２％（图３）。甘
蔗连作与凤梨连作的特有 ＯＴＵ分布中，Ｐ处理特有
ＯＴＵ为３９４个，Ｓ处理特有 ＯＴＵ为２４８个，这表明
对土壤中细菌数量的变化与连作的作物有关。轮

作特有ＯＴＵ分布中，ＳＰ特有 ＯＴＵ为２５９个，ＰＳ特
有ＯＴＵ为２８０个，这表明轮作时种植作物相同但前
茬作物不同时，仍然存在一定程度的差异。与 ＣＫ
相比，不同耕作组特有的 ＯＴＵ也存在差异，ＰＳ独有
的ＯＴＵ为２９１个，ＳＰ独有的 ＯＴＵ为２８１个，Ｓ独有
的ＯＴＵ为３４５个，Ｐ独有的 ＯＴＵ为３４０个，这表明
凤梨与菠萝之间轮作中特有 ＯＴＵ数量明显低于甘
蔗连作与凤梨连作。因此，同连作相比，轮作可以

有效降低根际土壤中的细菌特有种类数量。

２．３　不同耕作方式下根际土壤细菌α多样性分析
不同耕作方式下，土壤样品细菌群落 α多样性

会发生不同程度的改变（表２）。所有样品的覆盖率
均超过９７％，表明绝大部分细菌种群都被检测出
来。根际土壤中细菌的菌群丰度可以通过 ＡＣＥ和
Ｃｈａｏ１指数进行估算，数值越高则代表着菌群的丰
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度越高。在不同耕作方式下，所有样品的ＡＣＥ指数
为 ８１４．９４０７～１０３５．６３３７，Ｃｈａｏ１指 数 为
８０４．４８４８～１０５４．６４４１。不同轮作下，发现甘蔗连
作的ＡＣＥ指数和Ｃｈａｏ１指数都高于未耕作组，而凤
梨连作却略低于未耕作组，这表明不同作物的轮作

对根际土壤细菌的菌种丰度的影响不同，既可以降

低也可以提高。与未耕作组、连作组相比，轮作组

样品的ＡＣＥ指数和Ｃｈａｏ１指数都有所降低，这表明
轮作可以有效降低根际土壤细菌菌群的丰度。根

际土壤中的物种多样性则可用 Ｓｈａｎｎｏｎ指数和
Ｓｉｍｐｓｏｎ指数来衡量，其数值越大则代表物种的多
样性越高。在不同耕作方式下，所有样品的

Ｓｈａｎｎｏｎ指数为６．６５６６～８．４０３８，Ｓｉｍｐｓｏｎ指数为
０．９１３１～０．９９２７。与未耕作组相比，其他４组处理
样品的Ｓｉｍｐｓｏｎ指数都有所降低，表明连作和轮作
都可以降低土壤中的菌落多样性。甘蔗 －凤梨轮
作的 Ｓｉｍｐｓｏｎ指数和 Ｓｈａｎｎｏｎ指数远低于其他样
品，而凤梨—甘蔗轮作的 Ｓｉｍｐｓｏｎ指数和 Ｓｈａｎｎｏｎ
指数虽然有所降低，但基本和ＣＫ相差不大，这表明
虽然轮作的作物相同，但轮作方式的不同也会造成

土壤中细菌的多样性变化不一致。

２．４　不同耕作方式下根际土壤细菌群落组成及相
对丰度分析

在门分类水平的细菌群落组成上（图４），不同
耕作模式下的１０个优势菌门分别是变形菌门

表２　根际土壤细菌α多样性指数统计

处理
ＡＣＥ
指数

Ｃｈａｏ１
指数

Ｓｈａｎｎｏｎ
指数

Ｓｉｍｐｓｏｎ
指数

覆盖率

（％）

ＣＫ １０３５．６３３７ １０５４．０６９０ ８．２４７５ ０．９９２７ ９７．５２

Ｐ １０１８．１１３２ １０２８．３９６０ ８．４０３８ ０．９９２４ ９７．２０

Ｓ １０９６．９３０６ １０５４．６４４１ ７．７２１２ ０．９７４５ ９７．５１

ＰＳ ８９４．１７１２ ９０８．７７７２ ８．１０７３ ０．９９１８ ９８．１７

ＳＰ ８１４．９４０７ ８０４．４８４８ ６．６５６６ ０．９１３１ ９８．３１

（２２２８％ ～４３．９４％）、拟 杆 菌 门 （０．８９％ ～
２４１３％）、酸杆菌门（７．０２％ ～２３．７０％）、绿弯菌门
（７．０８％～１５．１３％）、疣微菌门（０．７２％ ～９．３１％）、
放线菌门（６．７２％ ～９．２４％）、芽单胞菌门（１．３０％ ～
８．４％）、浮霉菌门（１．２０％ ～３．８４％）、厚壁菌门
（０４２％～３．６０％）、髌细菌门（２．１１％ ～３．１５％）。
这些优势菌门中，耕作后变形菌门的相对丰度均高

于未耕作组，这表明轮作与连作均可以提高土壤中

变形菌门的相对丰度。不同耕作模式下酸杆菌门

和髌骨菌门的相对丰度存在差异，在凤梨连作中占

比分别为 ２０．５１％、２．１５％，甘蔗连作中占比为
７０２％、２．３６％，凤梨—甘蔗轮作中占比 ２２．７０％、
３．１５％，甘蔗—凤梨轮作中则达到了 ２１．３７％、
２６９％，其中轮作的相对丰度均高于连作，这表明轮
作与连作相比，能有效提高土壤中酸杆菌门和髌骨

菌门的相对丰度。此外，与连作相比，轮作能降低

拟杆菌门、疣微菌门和浮霉菌门的相对丰度。

　　在属分类水平的细菌群落组成上（图５），不同
耕作模式下的 １０个优势菌属分别是褚氏杆菌属
（０．１０％ ～２２．９１％）、黄色土源菌属（０．０６％ ～
１６５３％）、念珠菌属（０．０２％ ～７．４８％）、未辨别出
的酸杆菌（１．７６％ ～７．４２％）、未辨别出的 ＪＧ３０－
ＫＦ－ＡＳ９菌属（０．６１％～７．１４％）、未辨别出的 ＡＤ３
菌属（２．４５％～６．６８％）、未辨别出的Ｅｌｓｔｅｒａｌｅｓ菌属

（０．８８％ ～５．３５％）、未辨别出的芽单胞菌属
（１０３％ ～５．０６％）、鞘 氨 醇 菌 属 （１．２８％ ～
４９４％）、苔藓杆菌属（２．０３％ ～３．７１％）。在优势
菌属中发现，与未耕作组相比，连作和轮作都会使

褚氏杆菌属的相对丰度升高，使未辨别出的ＡＤ３菌
属、未辨别出的芽单胞菌属以及念珠菌属的相对丰

度降低。轮作与连作相比，可以提高未辨别出的
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ＡＤ３菌属以及未辨别出的酸杆菌属的相对丰度，同
时也降低了黄色土源菌属、念珠菌属以及未辨别出

的芽单胞菌属的相对丰度。

２．５　土壤细菌群落组成ＰＣｏＡ及丰度ＵＰＧＭＡ聚类
分析

利用 ＰＣｏＡ方法分析不同样品，进一步展示不
同耕作模式下样品之间物种多样性的差异（图６）。
其中主成分１以及主成分２对所有样品的贡献值分
别为２６．９０％、１６．０３％。未耕作组与凤梨连作组之
间的距离最近，且与甘蔗连作组也相对较近；轮作

组与未耕作组、连作组相隔较远。基于 β多样性并
采用ＵＰＧＭＡ对所有样品进行层次聚类，展示不同
耕作模式下样品之间物种组成相似性（图７）。细菌
群落结构相似度高的未耕作组、连作组聚类在一

起，另一个分支聚类到的则是轮作组，这与主坐标

分析的结果一致。

２．６　ＢｕｇＢａｓｅ表型预测
基于１６ＳｒＲＮＡ基因序列，利用ＢｕｇＢａｓｅ软件预

测不同耕作方式下土壤根际细菌群落的表型变化

（图８）。在好氧细菌相对丰度上，轮作组的相对丰
度较其他处理组更高；而在厌氧菌相对丰度上，甘

蔗连作、凤梨连作与未耕作组的相对丰度较高，而

轮作组都明显低于其他处理组，尤其是其中的甘

蔗—凤梨轮作耕作模式；在兼性厌氧细菌相对丰度

上，轮作组的相对丰度低于连作组；在生物膜形成

上，连作组相对丰度明显高于其他处理组，而连作组

与未耕作组相比，有高有低，这可能由种植不同作物

其根系分泌物导致。以上结果表明，与连作相比，轮

作可以提高好氧菌的相对丰度，降低厌氧菌和兼性厌

氧菌的丰度，并利于细菌细胞生物膜的形成。

３　讨论

土壤是支撑地球生命的关键要素之一，而土壤

微生物则是维持植物生物量生产和植物健康的基

本组成部分之一。不同耕作模式对细菌群落的影

响明显［２０］。在耕作的土壤中，某些细菌类群数量增
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加，具有促进植物生长或降解潜在土壤化感物质的

作用，与土壤修复密切相关，在缓解土壤病害方面

有潜在的应用价值。长期连作导致土壤细菌群落

特别是有益菌群的多样性和丰度降低，细菌群落功

能的简化是土壤病害发生的主要原因［２１］。甘蔗连

作会对不同质地土壤有机碳组分产生不同程度的

影响［２２］，且连续连作甘蔗会对不同再生年限根际细

菌群落特征产生影响［２３］；凤梨连续连作会影响菠萝

园土壤中养分的比例，导致土壤中可培养微生物数

量失调以及菠萝产量的持续下降［２４］。

从ＯＴＵ数量上看，轮作组的 ＯＴＵ数量均低于
连作组和未耕作组，表明轮作后能够有效降低土壤

中细菌的种类数量，这与前人研究发现菠萝—甘蔗

轮作后可以降低土壤细菌数量的结论［１９］相符。根

据ＯＴＵ分布来绘制Ｖｅｎｎ图以分析所有样本之间共
有、特有的ＯＴＵ。所有样品共有的 ＯＴＵ为４８４个，
占总体ＯＴＵ的２６．９２％，从轮作独有的ＯＴＵ分布可
以发现，凤梨甘蔗之间轮作中特有ＯＴＵ数量明显低
于甘蔗连作与凤梨连作，可以有效减少土壤细菌中

特有菌群的数量。从细菌 α多样性相关指数来看，

连作和轮作都可以有效降低土壤中的菌落多样性，

而轮作则可以有效降低菌群丰度。此外本研究发

现，甘蔗—凤梨轮作比甘蔗连作的降低幅度大于凤

梨—甘蔗轮作比凤梨连作的降低幅度，这表明即使

轮作种植相同作物时，种植顺序的先后也会影响土

壤中细菌的多样性。因此，与连作相比，凤梨与甘

蔗轮作可以有效减少根际土壤细菌物种数量并降

低物种丰富度。

种植作物的改变可以为某些特异性细菌提供

适宜生存环境，而细菌的富集或减少又会影响到种

植作物的生长［２５］。与连作不同的是，轮作可以增强

有益菌落的富集，并抑制病原菌存活，可实现作物

最终稳产增产的目标［２６－２７］。本研究通过分析不同

耕作模式下的根际土壤细菌群落组成结构及各分

类菌落的相对丰度，发现轮作与连作相比，不仅能

有效提高土壤中酸杆菌门、髌骨菌门、未辨别出的

ＡＤ３菌属以及未辨别出的酸杆菌属的相对丰度，同
时还降低了土壤中拟杆菌门、疣微菌门、浮霉菌门、

黄色土源菌属、未辨别出的芽单胞菌属和念珠菌属

的相对丰度。这些富集在作物根际土壤附近的菌
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种，发挥着不同的作用。发挥积极作用的细菌可以

有效改善土壤条件，利于作物的生长。酸杆菌门已

经被证实可以抑制外界土壤中 ｐＨ值的降低，且与
铁循环、单碳化合物代谢和植物残体降解有关［２８］；

放线菌门可以提高花椒抗外界胁迫的能力［２９］。但

是一些病原菌的富集则不利于作物生长，甚至会导

致作物发生病害。其中有研究发现，黄色土源菌属

可能与一部分植物病害的发生有关，如在患有黑穗

病谷子和发病小麦的根际土壤中会显著富集，并发

现不同的谷田轮作模式中这类菌属则会明显减

少［３０］；念珠菌属在土壤中显著占优的时候，可能会

导致单一化群落结构而引起土壤微生态失调，在长

期连作的茶树中发现随着种植时长的增加这种菌

属的相对丰度也随之增加［３１］。此外，放线菌门、浮

霉菌门、疣微菌门、浮霉菌门相对丰度升高利于植

物对肥料中养分的吸收，它们都是好氧堆肥过程中

共享的优势菌门，彼此之间存在一定的竞争关

系［３２－３３］。因此，与轮作相比，甘蔗与凤梨之间进行

轮作能够提高有益菌种的富集，减少病原菌的富集。

通过ＰＣｏＡ及 ＵＰＧＭＡ聚类分析，本研究发现，
未耕作组与连作组的根际土壤细菌组成相似性高，

表明连作总体上并不会导致群落结构组成发生明

显的改变，这可能是因为连作时间较短［３４］。此外，

本研究还发现，凤梨连作组与未耕作组相似性更

高，表明种植凤梨对土壤的改变能力较弱。前茬种

植的农作物对后茬种植作物的生长产生影响，这主

要是土壤中水分含量、养分和可利用物质发生了改

变，而适宜的轮作顺序可增大土壤的利用率以及农

作物产量的提高。本研究发现，甘蔗对土壤微生物

的早期影响较大，即使后续种植了凤梨，其改变土

壤的能力很有限，细菌的结构组成等都没有产生太

大变化；而凤梨对土壤微生物的早期影响较小，在

后续种植甘蔗后细菌的结构等都发生了较大变化。

这表明虽然轮作植物相同，但种植先后的不同对其

菌群相对丰度的影响也不一样，而这可能与前茬作

物对土壤的影响程度有关［２５］。

ＢｕｇＢａｓｅ表型预测是一种预测复杂微生物组内
功能途径的生物水平覆盖以及生物可解释表型的

方法。在ＢｕｇＢａｓｅ表型预测上，好氧、厌氧以及兼性
厌氧特征性状类群上，轮作组好氧菌落相对丰度较

高且厌氧菌落较少，连作组的兼性厌氧菌落相对丰

度最高，好氧菌落与未耕作组区别不大。生物膜形

成表型相对丰度的增加，对不利的环境胁迫更具有

耐受性［３５］。在生物膜形成表型上，轮作组明显高于

其他组，这表明轮作可以改变土壤中微生物类群中

细菌表型，而这种表型的转移可以使细菌群落更适

应土壤微生态环境。因此，轮作可以改善土壤中的

通气情况，利于好氧菌如放线菌等的富集，降低厌

氧菌如浮霉菌门等的相对丰度，提高菌落耐受性，

从而更利于植株的生长。前人研究发现，与菠萝连

作、甘蔗连作相比，进行轮作后在减少土壤中厌氧

菌数量的同时，还可有效改善土壤的通气情况并抑

制病原厌氧细菌的活性［３６］，本研究得出的结论与之

基本一致。

本研究主要是通过高通量测序手段，去探究土

壤中细菌群落组成的变化，但是土壤的微生态是复

杂的，因此需要开展更多的相关研究，如研究根际

土壤中真菌的群落结构、种植作物的根际分泌物与

土壤微生物之间的互作模式等。这些工作的开展，

对甘蔗与凤梨在不同耕作方式下土壤微生态功能

的研究都具有重要意义。

４　结论

本研究发现进行甘蔗与凤梨轮作处理，可以改

变原本土壤微生物群落结构组成，其改善土壤微生

物群落的能力比连作更强。基于 ＰａｃＢｉｏ测序平台，
各处理的根际土壤细菌之间各项数值比较后发现，

轮作能够降低土壤中细菌的数量，影响了甘蔗与凤

梨种植区根际土壤菌群优势菌门（属）的相对丰度，

在富集有益菌的同时降低了病原菌的数量。进行

功能预测发现，轮作可以进一步提高好氧菌落在细

菌菌落中的比例，降低厌氧菌落在细菌菌落中比

例，并更利于细菌生物膜的形成，能够改善土壤中

的通气环境。此外，本研究还发现，前茬植物对轮

作的影响也不同，其中前茬种植甘蔗对土壤细菌结

构构成的影响更大。目前，甘蔗与凤梨轮作的根际

土壤微生物细菌门（属）之间的互作模式尚不清楚，

而且在轮作模式下真菌等其他微生物的影响也亟

待更多的研究结果。
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