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　　摘要：基于种植番茄６年的连作土，采用棚内划区试验，设置不施化肥（ＣＫ１）、常规施肥（ＣＫ２）、常规施肥下增施
ＡＭ真菌（ＡＭ）、普通生物有机肥（ＣＦ）、新型生物有机肥（ＮＦ）及ＡＭ真菌分别配施普通生物有机肥（ＡＣＦ）、新型生物
有机肥（ＡＮＦ），探索生物有机肥与 ＡＭ真菌配施对连作番茄品质、土壤性质及真菌群落结构的影响。结果表明，与
ＣＫ１相比，在连作土中常规施肥处理（ＣＫ２）的番茄品质、土壤性质及真菌群落结构变化较小。与 ＣＫ２相比，ＡＭ真
菌－生物有机肥相关处理（ＡＭ、ＣＦ、ＮＦ、ＡＣＦ、ＡＮＦ）均略增加了 ｐＨ值，提高了有机质（ＯＭ）、微生物量碳、速效养分
（ＡＮ、ＡＰ、ＡＫ）、交换性镁（ＥＭｇ）及交换性钙（ＥＣａ）含量，提升了可溶性糖、可溶性固形物及维生素Ｃ等品质参数，各指
标均以ＡＭ真菌配施生物有机肥处理（ＡＣＦ、ＡＮＦ）的效果较佳。ＩｌｌｕｍｉｎａＨｉＳｅｑ测序结果表明，ＡＭ真菌 －生物有机肥
相关处理均降低了真菌多样性和丰富度。群落结构分析结果表明，与ＣＫ１、ＣＫ２相比，轮枝菌属（Ｇｉｂｅｌｌｕｌｏｐｓｉｓ）、镰刀菌
属（Ｆｕｓａｒｉｕｍ）、腐质霉属（Ｈｕｍｉｃｏｌａ）的相对丰度显著降低，斗管囊霉属（Ｆｕｎｎｅｌｉｆｏｒｍｉｓ）的相对丰度显著增加，整体以
ＡＮＦ存在极值。相关分析及ＲＤＡ结果表明，除ｐＨ值外，其他土壤因子与果实品质参数均存在密切关系，且ＯＭ、ＭＢＣ
含量是影响斗管囊霉属的主要土壤因子，而 ＥＣａ是决定轮枝菌属、镰刀菌属、腐质霉属丰度的主要土壤因子。综上，
ＡＭ真菌、生物有机肥均可提高连作番茄品质、改善土壤性质及调控土壤真菌群落结构，以 ＡＭ真菌配施以新型生物
有机肥更适合番茄连作土的施用。
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　　土壤微生物群落是土壤生态的重要组成部分，
在许多过程中发挥着至关重要的作用，包括 Ｃ、Ｎ、Ｐ
和Ｓ土壤循环及增加土壤养分有效性［１］。土壤物

理化学性质与微生物丰度相互影响，微生物可以促

进养分元素的周转，而良好的环境可以促进微生物

的增殖和代谢［２］。连作会导致土壤微生物群落结

构发生变化、土壤理化性质恶化及病原微生物、有

益微生物丰度失衡，土壤性质和土壤微生物种群的

变化会直接或间接影响连作系统的作物产量和品

质［３］。连作的一个重要因素涉及土壤微生物多样

性的变化，土壤中的植物和动物残留物可通过微生

物降解转化为土壤有机质，并且微生物会影响植物

直接吸收和间接吸收养分［４］。此外，由于土壤微生

物对环境压力或自然扰动导致的细微环境差异敏

感，因此可作为土壤质量的表征指标。之前的研究

发现，相对于土壤细菌群落，连作后真菌多样性的

变化更为明显［５］，而特定病原真菌的增殖会引起蔬

菜作物的土传疾病。

ＡＭ真菌是球囊菌亚门（Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ）的活体
专性共生菌根真菌，ＡＭ真菌可与绝大部分陆地维
管束植物构建共生关系［６］。ＡＭ真菌是土壤中生物
量较大、作用强烈的有益功能真菌。有研究发现，

ＡＭ真菌可缓解典型非生物胁迫、降低有机污染物、
重（类）金属元素毒害及提高作物抗病性等［７］。ＡＭ
真菌具有致密的外延菌丝，可分泌磷酸酶水解酶和

球囊霉素相关蛋白以增加土壤磷有效性和可溶解

性有机碳的含量［８］。外延菌丝比植物根系更细，可

增加养分觅食区域及摄取能力，且内生菌丝嵌入细

胞形成丛枝周膜可激活高亲和矿质养分（Ｎ、Ｐ、Ｋ）
转运蛋白的转录水平，从而改善宿主的营养利用状
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况［９］。此外，大量研究发现，ＡＭ真菌在调节土壤生
物学特性方面发挥着重要作用。在连作土壤中，施

用ＡＭ真菌增加了花生根系发育及连作土壤微生物
总量，增加了细菌、放线菌数量，从而提高了细菌／
真菌、放线菌／真菌的比例［１０］。

番茄（ＳｏｌａｎｕｍｌｙｃｏｐｅｒｓｉｃｕｍＬ．）是在全球广受
欢迎的民生蔬菜之一，为保证其四季正常供应，大

棚集约化种植已成为番茄种植的主要方式，这意味

着设施一旦建成，几年甚至十几年的固定土块种植

成为番茄生产的栽培区域［１１］。施用有机肥、根际促

生菌（ＰＧＰＲ）是番茄生产的常规栽培措施，然而为
中和化肥导致的土壤酸化，大多数有机肥呈碱性，

而碱性环境不利于 ＰＧＰＲ增殖［１２］。生物有机肥作

为多功能肥料，具有高效、环保等特点，结合了

ＰＧＰＲ、有机肥和化肥的优点，更符合植物对养分的
需求，在预防土传病害、提高土壤肥力及促进作物

品质形成等方面表现良好［１３］。目前关于生物有机

肥对连作土的研究主要集中于土壤微生物数量、产

量及土壤改良效果，关于更深层次的群落特征的研

究较少，且关于生物有机肥与 ＡＭ真菌组合配施的
研究亦鲜有涉及。本研究探索了普通生物有机肥、

新型生物有机肥与ＡＭ真菌配施对番茄品质与土壤
性质的效果，并基于ＩｌｌｕｍｉｎａＨｉＳｅｑ分析了土壤真群
落变化的影响。研究结果可为番茄的可持续化生

产提供理论依据。

１　材料与方法

１．１　供试地点与供试材料
试验于２０２２年４—８月在苏州农业职业技术学

院番茄大棚中进行，该大棚已连作６年。供试番茄
品种为中杂９号，供试化学肥料为番茄专用肥（含
Ｎ、Ｐ２Ｏ５、Ｋ２Ｏ分别为１５％、１０％、２０％），购自徐州苏
源生物科技有限公司。

供试普通生物有机肥采用牛粪为原材料发酵制

成，其主要成分如下：有效活菌数２．５×１０８ＣＦＵ／ｇ，有
机质含量４５％，有机碳含量１０％，含蜡样芽孢杆菌
和沙雷氏菌，购自南京宁粮生物科技肥料有限公

司。供试新型生物有机肥原材料采用鸡羊粪便制

成，含 Ｎ、Ｐ２Ｏ５、Ｋ２Ｏ分别为６％、５％、１２％，有效活
菌数为２．５×１０８ＣＦＵ／ｇ，氨基酸含量为２％，有机质
含量为４５％，包含链霉放线菌、芽孢杆菌属细菌、黑
曲霉菌，由江苏省有机固体废弃物创新中心

研发［１４］。

供试 ＡＭ真菌为摩西斗管囊霉（Ｆｕｎｎｅｌｉｆｏｒｍｉｓ
ｍｏｓｓｅａｅ），购自北京丛枝菌根真菌资源库（ＢＧＣ），接
种物为孢子、外延菌丝和侵染宿主根段的细沙与土壤

混合基质，孢子密度为８０个／ｇ。蔬菜棚内土壤为黄
褐土，其ｐＨ值为５．８６，有机质含量为２０．４５ｇ／ｋｇ，
碱解氮、有效磷、速效钾含量分别为７０２１、１８．７８、
１１８．６５ｍｇ／ｋｇ。
１．２　试验设计

试验采用随机区组设计，共设７个组合处理：连
作土不施化肥处理（ＣＫ１处理）；连作土常规施肥处
理（ＣＫ２处理）；在ＣＫ２处理条件下分别施用ＡＭ真
菌处理（ＡＭ处理）、普通生物有机肥处理（ＣＦ处
理）、新型生物有机肥处理（ＮＦ处理）、ＡＭ真菌配施
普通生物有机肥处理（ＡＣＦ处理）；ＡＭ真菌配施新
型生物有机肥处理（ＡＮＦ处理）。每个处理重复 ３
次，共２１个小区，棚内小区均为长方形（长 ×宽 ＝
５ｍ×４ｍ），小区之间采用４０ｃｍ宽的深沟间隔。

在施肥处理过程中，番茄苗移栽前撒施

６００ｋｇ／ｈｍ２番茄专用肥，生物有机肥处理的施用量
皆为 ３７５０ｋｇ／ｈｍ２，ＡＭ真菌处理的施用量皆为
１８７５ｋｇ／ｈｍ２，采用旋耕机按３０ｃｍ深度耕作并覆
土起垄。移栽番茄苗为并排同穴，１穴２株，种植密
度为３７５００株／ｈｍ２。在试验过程中按照优质番茄
生产规程进行，试验周期为１３３ｄ。
１．３　样品采集及测定分析
１．３．１　番茄果实品质的测定　在培育的第１３３天，
选取大小较为均匀一致的成熟番茄果实进行品质

参数的测定，其中维生素 Ｃ、可溶性糖、可溶性蛋白
及有机酸含量分别采用二氯酚靛酚滴定法、蒽酮比

色法、考马斯亮蓝Ｇ－２５０法及酸碱中和法［１５］测定；

可溶性固形物含量用手持式折光仪（ＬＹＴ－３３０，上
海淋誉公司）测定。

１．３．２　土壤样品采集与处理　在培育的第８７天，
去除番茄０．５ｃｍ表层土壤，用铁铲将番茄根系完整
挖出，去除距离根系较远的外围土壤，将各处理根

际土壤混合后分为２个部分：一部分保存于－８０℃
环境，用于土壤 ＩｌｌｕｍｉｎａＨｉＳｅｑ测序分析，另一部分
自然风干后用于土壤理化性质的分析。

１．３．３　土壤理化性质测定　番茄连作土壤相关指标
的测定参照鲁如坤的方法［１６］。采用 ｐＨ计（ＦＥ２０－
ＦｉｖｅＥａｓｙＰｌｕｓ，Ｓｗｉｔｚｅｒｌａｎｄ）进行土壤 ｐＨ值的测定
（水 ∶土＝２．５∶１），土壤交换性钙（ＥＣａ）、交换性镁
（ＥＭｇ）含量采用ＮＨ４ＯＡｃ交换－原子吸收分光光度
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法测定；采用Ｋ２Ｃｒ２Ｏ７氧化还原滴定法测定土壤有
机质（ＯＭ）含量；微生物生物量碳（ＭＢＣ）含量采用
三氯甲烷熏蒸提取法测定；有效氮（ＡＮ）、有效磷
（ＡＰ）、速效钾（ＡＫ）含量分别采用碱解扩散法、碳酸
氢钠浸提－分光光度法、ＮＨ４ＯＡｃ浸提 －火焰光度
法测定。

１．３．４　真菌群落结构分析　准确称取５００ｍｇ土壤
样品，用 土 壤 ＤＮＡ 试 剂 盒 （Ｓｉｇｍａ－Ａｌｄｒｉｃｈ，
Ｇｅｒｍａｎｙ）提取基因组 ＤＮＡ，用０．８％琼脂糖凝胶测
定基因组ＤＮＡ完整性以获得高质量ＤＮＡ提取物的
等分试样（４０μＬ）用于进一步分析。通过ＰＣＲ从微
生物中扩增 １８ＳｒＲＮＡ基因的真菌内转录间隔区
（ＩＴＳ），扩增反应条件：９５℃２ｍｉｎ；９５℃１５ｓ，５０℃
２０ｓ，３５个循环；７２℃延伸 １０ｍｉｎ。反应体积为
５０μＬ，反应液包含 ２μＬ（３０ｎｇ）模板 ＤＮＡ，２μＬ
ＩＴＳ１－Ｆ－正向引物（５′－ＣＴＴＧＧＴＣＡＴＴＴＡＧＡＧＧＡＡ
ＧＴＡ－３′）、２μＬＩＴＳ２－Ｒ－反向引物（５′－ＴＧＣＧＴＴＣ
ＴＴＣＡＴＣＧＡＴＧ－３′）、４μＬｄＮＴＰｓ（２．５ｍｍｏｌ／Ｌ）、
５μＬ１０×Ｐｙｒｏｂｅｓｔ缓冲液、０．３μＬＴａＫａＲａＰｙｒｏｂｅｓｔ
ＤＮＡ聚合酶（２．５Ｕ／μＬ）和３４．７μＬｄｄＨ２Ｏ。通过
２．０％琼脂糖凝胶电泳获取 ＰＣＲ产物，并用 ＱＩＡ
ｑｕｉｃｋ凝胶提取试剂盒（ＱＩＡＧＥＮ，Ｃｒａｗｌｅｙ，ＵＫ）进行
纯化，用ＱｕａｎｔｉＦｌｕｏｒ（Ｐｒｏｍｅｇａ，ＵＳＡ）对 ＤＮＡ进行定
量分析。ＩｌｌｕｍｉｎａＨｉＳｅｑ数据的读取、质控及文库建
立参照文献［１７］所述，用Ｍｏｔｈｕｒ软件统计每个样本

的真菌 α－多样性指数。借助 Ｒ软件对 Ｉｌｌｕｍｉｎａ
ＨｉＳｅｑ测序数据与土壤因子进行冗余分析（ＲＤＡ）。
以上 ＩｌｌｕｍｉｎａＨｉＳｅｑ分析委托北京诺禾致源科技股
份有限公司完成。

１．４　数据处理
数据用ＷＰＳＥｘｃｅｌ２０１６进行常规计算处理，不

同处理间的试验数据用 ＤＰＳ１４．０处理系统中的邓
肯氏法进行方差分析和多重比较，用 Ｏｒｉｇｉｎ１０进行
图形绘制，图表中数据为平均值±标准差。

２　结果与分析

２．１　生物有机肥与 ＡＭ真菌对连作土种植番茄品
质的影响

由表１可知，各处理的可溶性糖含量呈 ＣＫ１＜
ＣＫ２＜ＮＦ＜ＣＦ＜ＡＭ＜ＡＣＦ＜ＡＮＦ，与 ＡＮＦ相比，其
他处理的可溶性糖含量较其显著降低０．５２～１．９５
百分点；各处理可滴定酸含量与可溶性糖含量趋势

基本相反，即 ＣＫ１处理的可滴定酸含量最高，显著
高于其他处理；各处理的可溶性糖／可滴定酸（糖酸
比）与可溶性糖含量趋势基本一致，以ＣＫ１最低，与
ＣＫ２无显著差异但显著小于其他 ＡＭ真菌和／或生
物有机肥处理。各处理维生素 Ｃ、可溶性蛋白及可
溶性固形物含量整体表现为 ＣＫ１＜ＣＫ２＜ＣＦ＜ＮＦ、
ＡＭ＜ＡＣＦ＜ＡＮＦ，且上述３个指标中，ＡＮＦ处理均
显著大于ＣＫ１、ＣＫ２处理。

表１　生物有机肥与ＡＭ真菌对番茄品质参数的影响

处理
可溶性糖含量

（％）
可滴定酸含量

（％） 糖酸比
维生素Ｃ含量
（μｇ／ｇ）

可溶性蛋白含量

（％）
可溶性固形物含量

（％）

ＣＫ１ ４．０１±０．０９ｅ ０．４２±０．０３ａ ９．５５±３．０３ｃ １３．７５±０．６１ｄ ２７．２７±５．６７ｃ ６．６８±０．５５ｄ

ＣＫ２ ４．７５±０．１０ｄ ０．３７±０．０２ｂ １２．４５±１．９５ｂｃ １４．５３±０．５４ｃｄ ３３．２６±３．９６ｃ ７．６５±０．６２ｄ

ＡＭ ５．１１±０．０６ｃ ０．２９±０．０３ｃ １７．６６±２．９５ａ １５．７６±０．６８ｂ ６０．７３±７．５９ａ ９．９２±０．３７ｂｃ

ＣＦ ５．０２±０．１０ｃ ０．３０±０．０６ｂｃ １６．７３±６．０６ａｂ １５．５０±０．７６ｂｃ ４８．５５±５．２８ｂ ９．４１±０．３５ｃ

ＮＦ ４．９６±０．１２ｃｄ ０．３２±０．０４ｂｃ １５．５０±２．９８ａｂ １５．８７±０．４８ｂ ６３．４２±８．３３ａ ９．６０±０．５６ｂｃ

ＡＣＦ ５．４４±０．０７ｂ ０．２９±０．０５ｃ １８．７６±４．５４ａ １６．６９±０．５３ｂ ６４．０７±４．７６ａ １０．１５±０．３９ｂ

ＡＮＦ ５．９６±０．１３ａ ０．３０±０．０２ｃ １９．８７±３．８０ａ １８．５２±０．６２ａ ６４．６９±６．８５ａ １１．３３±０．５７ａ

　　注：同列数据后不同小写字母表示差异显著（Ｐ＜０．０５）。下表同。

２．２　生物有机肥与 ＡＭ真菌对番茄连作土壤理化
性质的影响

由表２可知，ＡＭ真菌处理（ＡＭ）、普通生物有
机肥处理（ＣＦ）、新型生物有机肥处理（ＮＦ）、ＡＭ真
菌－生物有机肥处理（ＡＣＦ、ＡＮＦ）与对照处理
（ＣＫ１、ＣＫ２）的土壤ｐＨ值、有机质（ＯＭ）含量、微生
物生物量碳（ＭＢＣ）含量、交换性钙（ＥＣａ）含量、交

换性镁（ＥＭｇ）含量、土壤有效养分（ＡＮ、ＡＰ、ＡＫ）含
量共８个土壤指标均存在一定差异。由表２可以看
出，与ＣＫ１相比，ＣＫ２的 ｐＨ值略微下降，其余指标
（ＯＭ含量、ＭＢＣ含量、ＡＮ含量、ＡＰ含量、ＡＫ含量、
ＥＣａ含量、ＥＭｇ含量）均不同程度地提高，其中 ＯＭ
含量、ＡＮ含量、ＡＰ含量、ＡＫ含量的 ＣＫ２处理显著
高于ＣＫ１处理。与ＣＫ２处理相比，ＡＭ真菌 －生物
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有机肥处理（ＡＭ、ＣＦ、ＮＦ、ＡＣＦ、ＡＮＦ）的 ＯＭ含量、
ＭＢＣ含量、ＡＮ含量、ＡＰ含量、ＡＫ含量、ＥＣａ含量及
ＥＭｇ含量分别提高了０．３４％ ～６．７８％、１０．３７％ ～
３９．２６％、－６．０６％ ～２１．２８％、３．９４％ ～２３．８８％、
２４２％～９．９３％、１０７．８５％ ～１７０．１６％、１５．２０％ ～

３８４０％，且各处理整体呈ＣＫ２＜ＡＭ、ＮＦ、ＣＦ＜ＡＣＦ＜
ＡＮＦ。以上结果表明，ＡＭ真菌、生物有机肥处理对
土壤理化性质有显著影响，二者结合处理（ＡＣＦ、
ＡＮＦ）的效果更佳，尤其表现在ＡＭ真菌与新型生物
有机肥处理（ＡＮＦ）。

表２　生物有机肥与ＡＭ真菌对番茄连作土壤基本理化性质的影响

处理 ｐＨ值 有机质含量

（ｇ／ｋｇ）
微生物量碳

含量（ｍｇ／ｋｇ）
有效氮含量

（ｍｇ／ｋｇ）
速效磷含量

（ｍｇ／ｋｇ）
速效钾含量

（ｍｇ／ｋｇ）
交换性钙含量

（ｃｍｏｌ／ｋｇ）
交换性镁含量

（ｃｍｏｌ／ｋｇ）

ＣＫ１ ５．８７±０．０９ａ ２０．０７±０．１５ｃ ６０．２５±４．７１ｃ ６３．８４±２．９２ｅ １５．５６±０．６８ｄ １０６．４２±４．１９ｃ ２．６８±０．４８ｄ １．２０±０．０１ｄ

ＣＫ２ ５．８１±０．０８ａ ２０．６４±０．１０ｂ ６８．０９±８．５３ｂｃ ８２．５２±４．８７ｃｄ １８．７６±０．６０ｃ １２８．７９±３．２９ｂ ３．８２±０．７１ｄ １．２５±０．０４ｄ

ＡＭ ５．９５±０．１１ａ ２０．７１±０．２３ｂ ７５．１５±５．４７ａｂ ７７．５２±５．１９ｄ １９．５９±０．４２ｂｃ １３１．９１±５．１７ｂ ８．８１±０．３５ｂｃ １．４４±０．０２ｃ

ＣＦ ５．８９±０．１４ａ ２１．５９±０．２１ａ ７９．７５±８．５８ａｂ ８７．５９±２．０６ｂｃ １９．５０±０．６１ｂｃ １３５．１６±３．１２ａｂ ７．９４±０．６５ｃ １．５３±０．０７ｂ

ＮＦ ５．９２±０．０７ａ ２２．０４±０．３２ａ ８５．５２±７．９１ａ ９１．１１±７．９８ａｂｃ １９．８８±０．４７ｂ １３８．４２±６．１０ａｂ ９．４０±０．５９ａｂ １．６５±０．０５ａ

ＡＣＦ ５．８７±０．１０ａ ２１．５３±０．２６ａ ９０．７７±５．５３ａ ９５．５６±４．２１ａｂ ２０．５３±０．４５ｂ １３７．９７±４．２３ａｂ ８．８５±０．３８ｂｃ １．６９±０．０８ａ

ＡＮＦ ５．９５±０．０８ａ ２１．７６±０．１９ａ ９４．８２±７．３１ａ １００．０８±５．７８ａ ２３．２４±０．６３ａ １４１．５８±３．９６ａ １０．３２±０．５３ａ １．７３±０．０６ａ

２．３　生物有机肥与 ＡＭ真菌对番茄连作土壤真菌
多样性的影响

由图 １－Ａ可知，各处理的香农指数表现为
ＣＫ１＜ＡＮＦ＜ＡＣＦ＜ＡＭ＜ＣＦ＜ＮＦ＜ＣＫ２，各处理的
辛普森指数表现为 ＣＫ２＜ＣＫ１＜ＮＦ＜ＣＦ＜ＡＭ＜
ＡＣＦ＜ＡＮＦ，但各处理间香农指数、辛普森指数皆无
显著差异（图１－Ａ、图１－Ｂ）。各处理的丰富度指
数（Ｃｈａｏ１、ＡＣＥ）整体上表现为ＡＭ真菌－生物有机
肥处理（ＡＭ、ＣＦ、ＮＦ、ＡＣＦ、ＡＮＦ）低于 ＣＫ１、ＣＫ２，其
中 ＡＮＦ处理的 Ｃｈａｏ１指数显著低于 ＣＫ１处理

（图１－Ｃ），而各处理ＡＣＥ指数的波动较小，两两处
理间均无明显差异（图１－Ｄ）。以上结果表明，在
番茄连作土中施用ＡＭ真菌、普通生物有机肥、新型
生物有机肥处理均可对番茄连作土壤真菌多样性

及丰富度产生影响，并且可降低土壤真菌群落的丰

富度。

２．４　生物有机肥与 ＡＭ真菌对番茄连作土壤真菌
群落分类与组成的影响

２．４．１　生物有机肥与 ＡＭ真菌对番茄连作土壤真
菌门水平群落结构特征的影响　本研究分析了ＡＭ
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真菌处理（ＢＣ）、单一生物有机肥处理（ＣＦ、ＮＦ）、ＡＭ
真菌－生物有机肥组合处理（ＡＣＦ、ＡＮＦ）与不施ＡＭ
真菌＋不施生物有机肥处理（ＣＫ）７个处理共２１个
土壤样品，经过 ＤＮＡ提取、纯化及 ＩｌｌｕｍｉｎａＨｉＳｅｑ
ＰＥ２５００平台测序共获得１１１３０８个待分析数据，基
于９７％序列相似性得到３１０７个 ＯＴＵ。基于 ＲＤＰ
数据库对基因序列及ＱＩＩＭＥ进行物种分类注释（门
到属）发现，７个相关处理的土壤中共得到５门、１５
纲、７２目、１８０科、２９９属。所有土壤样品中的主要
门类包括子囊菌门（６６．３７％ ～８６．８１％）、担子菌门
（１．７２％～１０．７５％）、接合菌门（１．８２％ ～７．２７％）、
壶菌门（０．９４％ ～９．２１％）和球囊菌门（０．６１％ ～
９４３）（图２）。
２．４．２　生物有机肥与 ＡＭ真菌对番茄连作土壤真
菌属水平群落结构特征　图３显示了真菌平均相对
丰度大于１％的３２个属，其中在属水平上已鉴定的
有２２个属。已知的真菌属中，相对丰度较高的前

１０种优势属分别为假性阿利什霉属（８．８６％ ～
１２０７％）、曲霉属（５．８１％ ～７．７２％）、镰刀菌属
（１５３％～９９９％）、支顶孢属（２．４５％ ～４．１６％）、
腐质霉属（１．４８％ ～５．４１）、被孢霉属（１．６４％ ～
４５８％）、毛壳菌属（１．７９～４．４７％）、黏球菌属
（２０１％～３５１％）、赤霉属（１．２４％ ～４．２８％）、明
梭孢属（１２５％～３．１８％）。

２．４．３　生物有机肥与 ＡＭ真菌处理下的主要真菌
属丰度差异　经施用 ＡＭ真菌菌剂、不同生物有机
肥处理后，相对丰度大于１％的属中，曲霉属、斗管
囊霉属、小囊菌属、轮枝菌属、镰刀菌属、赤霉属、被

孢霉属、腐质霉属、毛壳菌属的相对丰度均发生显

著变化（Ｐ＜０．０５），这些属主要归属于子囊菌门、接
合菌门和担子菌门。上述９个属的总丰度最高的为
ＣＫ１处理（３４．８６％），最小的总丰度出现在 ＡＮＦ处
理（２３．２０％）。但各处理不同属丰度的规律不一
致，其中处理间的镰刀菌属相对丰度差异最大（Ｐ＝

０．００５２），而曲霉属、毛壳菌属、小囊菌属、赤霉属丰
度的极值均出现在ＡＭ真菌、生物有机肥相关处理。
值得注意的是，在斗管囊霉属中，相关 ＡＭ真菌、生
物有机肥处理（ＡＭ、ＣＦ、ＢＦ、ＡＣＦ、ＡＮＦ）的相对丰度
均显著大于ＣＫ１、ＣＫ２处理，而轮枝菌属、镰刀菌属、
腐质霉属的相对丰度则反之（表３）。
２．５　生物有机肥与 ＡＭ真菌处理下土壤因子与品
质、真菌群落的关系

２．５．１　土壤因子与品质参数的相关性分析　由表
４可知，ｐＨ值与相关品质参数间均无明显相关关
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表３　生物有机肥与ＡＭ真菌处理下的主要真菌属丰度差异

处理
相对丰度（％）

曲霉属 斗管囊霉属 小囊菌属 轮枝菌属 镰刀菌属 赤霉属 被孢霉属 腐质霉属 毛壳菌属

ＣＫ１ ６．４４±０．３６ｂｃ ０．３７±０．１５ｃ １．０４±０．１９ｃ ２．８１±０．５２ａ ８．３２±０．７８ａ ３．５２±０．３５ａ ３．９１±０．５５ａ ５．４１±０．３９ａ ３．０４±０．６３ｂｃ

ＣＫ２ ５．８１±０．５８ｃｄ ０．３２±０．０９ｃ １．２２±０．３２ｂｃ ０．４１±０．１７ｃ ９．９９±０．９５ａ １．７７±０．３３ｃ ２．１８±１．６７ａｂ ５．０８±０．２３ａ １．８１±０．１７ｄ

ＡＭ ７．７２±０．４９ａ １．７４±０．３９ｂ ３．６６±０．６８ａ ０．４９±０．１３ｃ ４．６９±０．３９ｃ １．２４±０．４１ｃ ３．４９±０．６３ａ ４．０３±０．５７ｂ ３．０８±０．３９ｂｃ

ＣＦ ６．３１±０．５３ｂｃ ０．９９±０．１４ｃ ０．８７±０．１２ｃ １．９７±０．３６ｂ ５．３６±０．２７ｂ １．９９±０．２９ｃ １．６４±０．５１ｂ ４．２６±０．４６ｂ ４．４７±０．５５ａ

ＮＦ ６．７８±０．５８ａｂ ０．９６±０．２８ｃ １．９４±０．５１ｂ ０．６９±０．１９ｃ ２．１２±０．２３ｄ ４．２８±０．４５ａ ３．６４±０．１６ａ ２．０６±０．２７ｃ ３．８６±０．８４ａｂ

ＡＣＦ ５．３９±０．３１ｄ ２．１６±０．４２ａｂ １．１３±０．１６ｃ ０．５６±０．０８ｃ ４．２５±０．４５ｃ ２．８６±０．０９ｂ ４．５８±０．８１ａ １．４８±０．３３ｃ ２．５４±０．３５ｃ

ＡＮＦ ７．５６±０．７３ａ ２．８１±０．２９ａ １．０７±０．２８ｃ ０．４５±０．１１ｃ １．５３±０．２３ｅ ２．８８±０．２９ｂ ３．０６±０．５３ａ ２．０５±０．７８ｃ １．７９±０．２６ｄ

系，而土壤有机质（ＯＭ）含量、微生物量碳（ＭＢＣ）含
量、有效氮（ＡＮ）含量、速效磷（ＡＰ）含量、速效钾
（ＡＫ）含量、交换性钙（ＥＣａ）含量、交换性镁（ＥＭｇ）
含量与可溶性糖含量、可滴定酸含量、糖酸比、维生

素Ｃ含量、可溶性蛋白含量、可溶性固形物含量间
均存在显著（Ｐ＜０．０５）或极显著（Ｐ＜０．０１）的相关
关系。

表４　土壤因子与品质参数的相关性分析

指标
相关系数

可溶性糖含量 可滴定酸含量 糖酸比 维生素Ｃ含量 可溶性蛋白含量 可溶性固形物含量

ｐＨ值 ０．３５ －０．４０ ０．４６ ０．５０ ０．５７ ０．５６

有机质含量 ０．７２ －０．７２ ０．７２ ０．７３ ０．７９ ０．７８

微生物量碳含量 ０．９２ －０．８２ ０．９０ ０．９３ ０．９０ ０．９３

有效氮含量 ０．９０ －０．７５ ０．８２ ０．８６ ０．７７ ０．８４

速效磷含量 ０．９９ －０．８０ ０．９１ ０．９６ ０．８２ ０．９４

速效钾含量 ０．８９ －０．８９ ０．８８ ０．８０ ０．８５ ０．８８

交换性钙含量 ０．８６ －０．９２ ０．９３ ０．８６ ０．９８ ０．９７

交换性镁含量 ０．８６ －０．８２ ０．８８ ０．８９ ０．９２ ０．９２

　　注：、分别表示番茄品质参数与土壤性质指标间在０．０５、０．０１水平上显著相关。

２．５．２　土壤因子与土壤真菌属特征的冗余分析　
冗余分析（ＲＤＡ）结果表明，土壤因子在塑造连作土
真菌群落相关菌属丰度方面发挥着重要作用，ＲＤＡ
的前 ２个轴分别解释了总变异的 ２０．４４％、
４８２７％，二者可解释大部分（６８．７１％）的 ＲＤＡ状
态。由ＲＤＡ分布可知，ＣＫ１、ＣＫ２与 ＡＭ真菌、生物
有机肥相关处理（ＡＭ、ＣＦ、ＮＦ、ＡＣＦ、ＡＮＦ）之间在９
个主要真菌属存在差异。其中有机质含量、微生物

量碳含量是决定 ＮＦ、ＡＣＦ、ＡＮＦ处理样本斗管囊霉
属的主要土壤因子。同理，交换性钙含量是 ＣＫ１、
ＣＫ２处理的镰刀菌属、赤霉属、腐质霉属的主要土
壤因子（图４）。

３　讨论

大量研究结果表明，连作会导致土壤微生物群

落结构发生变化、土壤理化性质恶化及病原微生物

与有益微生物丰度失衡，从而直接或间接影响连作

系统中作物的产量和品质［１８］。土壤性质如速效养

分含量、微生物量、有机质含量及 ｐＨ值等是反映土
壤肥力水平及健康状况的重要指标［１９］。施用生物

有机肥、ＡＭ真菌是缓解大棚作物连作障碍的常规
措施之一，但不同生物肥的功能菌存活率、肥效及

最终功能强度均存在差异。在本研究中，相比于不

施肥处理（ＣＫ１），常规施肥处理（ＣＫ２）的 ｐＨ值较

—０５２— 江苏农业科学　２０２４年第５２卷第２期



低，其他速效养分（ＡＮ、ＡＫ、ＡＰ）含量、有机质 （ＯＭ）
含量、微生物量碳（ＭＢＣ）含量及交换性参数（ＥＣａ、
ＥＭｇ）均有所增加；而与ＣＫ２处理相比，ＡＭ真菌、生
物有机肥处理（ＡＭ、ＣＦ、ＮＦ、ＡＣＦ、ＡＮＦ）的上述土壤
因子参数整体上进一步提高。这与前人的研究结

果趋于一致，即ＡＭ真菌、生物有机肥均可提高土壤
肥力、促进土壤交换能力［２０］。整体来看，ＡＭ真
菌－生物有机肥处理（ＡＣＦ、ＡＮＦ）具有较大值，尤其
表现在ＡＮＦ处理，表明ＡＭ真菌结合生物有机肥具
有叠加效应。

长期连作会使土壤中的酚酸类物质、病原菌累

积，从而改变微生态环境，土壤微生物结构由“细菌

型”向“真菌型”转变，显著抑制有益菌群的生长与

繁殖，加重连作障碍［２１］。本研究结果表明，与 ＣＫ１、
ＣＫ２处理相比，ＡＭ处理真菌、生物有机肥处理均对
真菌群落α多样性指数产生了一定影响，整体而言
香农指数、Ｃｈａｏ１指数、ＡＣＥ指数降低，辛普森指数
升高，其中与 ＣＫ１处理相比，ＡＮＦ处理的丰富度指
数（Ｃｈａｏ１）显著降低，表明 ＡＮＦ可显著降低土壤真
菌群落的丰富度。在真菌门水平结构中，子囊菌

门、接合菌门和担子菌门是连作番茄土壤的优势

门，其中子囊菌门（６６．３７％ ～８６．８１％）是主要的优
势门。真菌在自然环境中扮演着分解者角色，许多

真菌存在于陆地、海洋和淡水栖息地中［２２］。在目前

的分类中，大多数真菌主要归属于接合菌门、担子

菌门及子囊菌门，其中以担子菌门最高，其变化更

能反映土壤的健康状况。

本研究中，在相对丰度大于１％的３２个属中，９
个属（曲霉属、斗管囊霉属、小囊菌属、轮枝菌属、镰

刀菌属、赤霉属、被孢霉属、腐质霉属、毛壳菌属）经

过ＡＭ真菌、生物有机肥处理后的相对丰度均发生
显著变化（Ｐ＜０．０５）。这９个真菌属的功能主要包
括土壤土传病害发生、系统防御和有机腐质分解。

大多数土传病害是由土壤真菌引起的，土传病害病

原菌数量的增加会加剧连作障碍；本研究中，轮枝

菌属、镰刀菌属、腐质霉属的相对丰度在相关ＡＭ真
菌、生物有机肥处理整体显著降低。镰刀菌属、轮

枝菌属含有多种致病种，可导致植物病害发生，如

层生镰刀病原菌（Ｆｕｓａｒｉｕｍｐｒｏｌｉｆｅｒａｔｕｍ）、大丽轮枝
菌（Ｖｅｒｔｉｃｉｌｌｉｍｄａｈｌｉａｅ）在作物生长过程中感染植物
根系并产生霉菌毒素［２３］。腐质霉属可产生醋酸纤

维素脱乙酰酶，从而降解土壤中的生物质残体，增

加土壤中的腐生有机质含量［２４］，可能在一定程度上

为土壤中的真菌繁殖提供基础物质。

产生连作障碍的因素包含土壤生境劣变、化感

物质累积、土传病原真菌增殖等，这些因素都会显

著影响作物品质，使产收减少［１１］。在本研究中，经

过ＡＭ真菌、生物有机肥处理后，斗管囊霉属的相对
丰度显著提高。斗管囊霉属是土壤中重要的ＡＭ真
菌功能菌群之一，对植物养分吸收、生长发育、缓解

环境胁迫及改善土壤特性等具有积极作用［２５］。前

人研究发现，ＡＭ 真菌可与镰刀菌 （Ｆｕｓａｒｉｕｍ
ｓｏｌａｎｉ）、青枯病病菌（Ｒａｌｓｔｏｎｉａｓｏｌａｎａｃｅａｒｕｍ）等病原
菌竞争植物析出的脂类物质［２６］。此外，接种 ＡＭ真
菌后能减少由病原体引起的根系损伤，诱导根系分

泌特定的次生抑菌物质，从而抑制病原体的繁殖，

ＡＭ真菌还可以诱导植物防御系统，提高防御性酶
活力，多重机制以降低病原菌对宿主带来的损

伤［９，２７］。前人研究发现，土壤肥力水平与微生物丰

度密切相关，因此轮枝菌属、镰刀菌属和腐质霉属

丰度降低，而斗管囊霉属丰度增加可能会影响土壤

健康水平。

本研究结果表明，ＡＭ真菌 －生物有机肥相关
处理（ＡＭ、ＣＦ、ＮＦ、ＡＣＦ、ＡＮＦ）的可溶性糖含量、糖
酸比、维生素 Ｃ含量、可溶性蛋白含量、可溶性固形
物含量较高，可滴定酸含量较低，任一指标中 ＡＣＦ、
ＡＮＦ均显著优于 ＣＫ１、ＣＫ２处理，且 ＡＮＦ整体优于
ＡＣＦ处理。前人研究表明，生物有机肥原材料选
取、发酵条件等制备工艺的差异使得不同生物有机

肥的施用效果存在显著差异［２８］。对于连作土中的

番茄品质而言，以鸡羊粪为基质采用链霉放线菌、

芽孢杆菌属细菌、黑曲霉菌发酵的有机肥更适合番

茄连作土的施用。此外，相关分析表明，除 ｐＨ值
外，其他土壤因子与品质参数均存在密切关系。冗

余分析可用来描述土壤因子和微生物群落分布之

间的关系，土壤性质与微生物代谢之间存在着密切

关系。本研究中冗余分析结果表明，ＭＢＣ、ＯＭ是决
定斗管囊霉属的主要土壤因子；交换性钙是决定轮

枝菌属、镰刀菌属和腐质霉属的主要土壤因子。

４　结论

本研究结果表明，在连作土中，与不施肥处理

（ＣＫ１）相比，常规施肥处理（ＣＫ２）的番茄品质、土壤
性质、真菌群落结构变化较小。与 ＣＫ２相比，相关
ＡＭ真菌 －生物有机肥处理（ＡＭ、ＣＦ、ＮＦ、ＡＣＦ、
ＡＮＦ）均略微增加了 ｐＨ值，提高了有机质含量、微
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生物量碳含量、速效养分（ＡＮ、ＡＰ、ＡＫ）含量、交换
性镁及交换性钙含量，改善了番茄可溶性糖含量、

糖酸比、维生素 Ｃ含量、可溶性蛋白含量、可溶性固
形物含量等。高通量分析结果表明，与对照（ＣＫ１、
ＣＫ２）相比，相关ＡＭ真菌－生物有机肥处理降低了
真菌多样性和丰富度。群落结构表明，相关 ＡＭ真
菌－生物有机肥施用处理后９属（曲霉属、斗管囊
霉属、小囊菌属、轮枝菌属、镰刀菌属、赤霉属、被孢

霉属、腐质霉属、毛壳菌属）相对丰度发生显著变

化，且与对照处理相比，轮枝菌属、镰刀菌属、腐质

霉属相对丰度显著降低，斗管囊霉属相对丰度显著

增加。相关分析表明，除ｐＨ值外，其他土壤因子与
果实品质参数均存在密切关系，ＲＤＡ结果进一步表
明，ＯＭ、ＭＢＣ与斗管囊霉属密切相关，而ＥＣａ是影响
轮枝菌属、镰刀菌属、腐质霉属丰度的主要土壤因子。
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［１２］ＧａｏＦ，ＬｉＨ，ＭｕＸ，ｅｔａｌ．Ｅｆｆｅｃｔｓｏｆｏｒｇａｎｉｃｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｏｎ

ｔｏｍａｔｏｙｉｅｌｄａｎｄｑｕａｌｉｔｙ：ａｍｅｔａ－ａｎａｌｙｓｉｓ［Ｊ］．ＡｐｐｌｉｅｄＳｃｉｅｎｃｅｓ，

２０２３，１３（４）：２１８４．

［１３］张　奇，张振华，陈雅玲，等．施用生物有机肥对土壤特性、作物

品质及产量影响的研究进展［Ｊ］．江苏农业科学，２０２０，４８

（１５）：７１－７６．

［１４］ＤｅｎｇＸ，ＺｈａｎｇＮ，ＬｉＹ，ｅｔａｌ．Ｂｉｏ－ｏｒｇａｎｉｃｓｏｉｌａｍｅｎｄｍｅｎｔ

ｐｒｏｍｏｔｅｓｔｈｅｓｕｐｐｒｅｓｓｉｏｎｏｆｒａｌｓｔｏｎｉａｓｏｌａｎａｃｅａｒｕｍ ｂｙｉｎｄｕｃｉｎｇ

ｃｈａｎｇｅｓｉｎｔｈｅｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｉｔｙａｎｄｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｏｆｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅｂａｃｔｅｒｉａｌ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ［Ｊ］．ＮｅｗＰｈｙｔｏｌｏｇｉｓｔ，２０２２，２３５（４）：１５５８－１５７４．

［１５］曹建康，姜微波，赵玉梅．果蔬采后生理生化实验指导［Ｍ］．北

京：中国轻工业出版社，２００７．

［１６］鲁如坤．土壤农业化学分析方法［Ｍ］．北京：中国农业科技出

版社，２０００：２９６－３０２．

［１７］ＷａｎｇＪ，ＨｅＱ，ＮｉｕＷ，ｅｔａｌ．Ａｌｔｅｒｎａｔｅｄｒｉｐｉｒｒｉｇａｔｉｏｎｒｅｇｕｌａｔｅｓｔｈｅ

ｓｏｉｌｆｕｎｇａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙｓｔｒｕｃｔｕｒｅａｎｄｍｅｔａｂｏｌｉｃｆｕｎｃｔｉｏｎｂａｓｅｄｏｎ

ｒｏｏｔ－ｆｕｎｇｕｓｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ［Ｊ］．ＬａｎｄＤｅｇｒａｄａｔｉｏｎａｎｄＤｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ，

２０２３，３４（４）：１１３３－１１４４．

［１８］孙子欣，蔡柏岩．连作对土壤微生物菌群影响及修复研究进展

［Ｊ］．作物杂志，２０２２（６）：７－１３．

［１９］王贻莲，杨　凯，陈　凯，等．调理剂联合微生物菌剂对小油菜

连作土壤修复及产量的影响［Ｊ］．北方园艺，２０２２（２０）：８４－

９１．　

［２０］ＣｈｅｎＨ，ＺｈａｏＪ，ＪｉａｎｇＪ，ｅｔａｌ．Ｅｆｆｅｃｔｓｏｆｉｎｏｒｇａｎｉｃ，ｏｒｇａｎｉｃａｎｄｂｉｏ－

ｏｒｇａｎｉｃｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒｏｎｇｒｏｗｔｈ，ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅｓｏｉｌｍｉｃｒｏｆｌｏｒａａｎｄｓｏｉｌ

ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｓｕｓｔａｉｎａｂｉｌｉｔｙ ｉｎ ｃｈｒｙｓａｎｔｈｅｍｕｍ ｍｏｎｏｃｕｌｔｕｒｅ［Ｊ］．

Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅ，２０２１，１１（１２）：１２１４．

［２１］李　亮，蔡柏岩．丛枝菌根真菌缓解连作障碍的研究进展［Ｊ］．

生态学杂志，２０１６，３５（５）：１３７２－１３７７．

［２２］ＢｏｌｌｍａｎｎＧＡ，ＭａｌｏｎｅＪＧ，ＡｒｏｒａＳ．Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ，ｄｅｔｅｃｔｉｏｎａｎｄ

ｅｘｐｌｏｉｔａｔｉｏｎ：ｌｉｎｋｉｎｇｓｏｉｌｆｕｎｇｉａｎｄｐｌａｎｔｄｉｓｅａｓｅ［Ｊ］．Ｃｕｒｒｅｎｔ

ＯｐｉｎｉｏｎｉｎＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２０２２，７０（１）：１０２１９９．

［２３］张　亮，盛　浩，袁　红，等．根际促生菌防控土传病害的机理

与应用进展［Ｊ］．土壤通报，２０１８，４９（１）：２２０－２２５．

［２４］ＬｉＦ，ＧｕｏＹ，ＷａｎｇＺ，ｅｔａｌ．Ｉｎｆｌｕｅｎｃｅｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔｐｈｙｔｏｒｅｍｅｄｉａｔｉｏｎ

ｏｎｓｏｉｌｍｉｃｒｏｂｉａｌｄｉｖｅｒｓｉｔｙａｎｄｃｏｍｍｕｎｉｔｙｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｉｎｓａｌｉｎｅ－

ａｌｋａｌｉｎｅｌａｎｄ［Ｊ］．ＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＪｏｕｒｎａｌｏｆＰｈｙｔｏｒｅｍｅｄｉａｔｉｏｎ，２０２２，

２４（５）：５０７－５１７．

［２５］ＴａｎｇＣ，ＳｕｎＢ，ＺｅｅｓｈａｎＭ，ｅｔａｌ．Ｆｕｎｎｅｌｉｆｏｒｍｉｓｍｏｓｓｅａｅ－ｉｎｄｕｃｅｄ

ｃｈａｎｇｅｓｏｆｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙｓｔｒｕｃｔｕｒｅｅｎｈａｎｃｅ

ＣａｐｓｉｃｕｍａｎｎｕｕｍＬ．ｐｌａｎｔｇｒｏｗｔｈａｎｄｆｒｕｉｔｙｉｅｌｄ［Ｊ］．ＳｏｉｌＳｃｉｅｎｃｅ

ＳｏｃｉｅｔｙｏｆＡｍｅｒｉｃａＪｏｕｒｎａｌ，２０２３，８７（４）：８１３－８２１．

［２６］ＨａｇｅＡＫ，ＫｒａｍｍｅｒＪ，ＳｔｅｉｎｋｅｌｌｎｅｒＳ．Ｔｈｅｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｉｎｇｐａｒｔｎｅｒ

ａｆｆｅｃｔｓａｒｂｕｓｃｕｌａｒｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌｆｕｎｇｉａｎｄＦｕｓａｒｉｕｍｏｘｙｓｐｏｒｕｍｆ．ｓｐ．

ｌｙｃｏｐｅｒｓｉｃｉｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓｉｎｔｏｍａｔｏ［Ｊ］．Ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａ，２０１３，２３：５４３－

５５０．　

［２７］ＷｅｎｇＷ，ＹａｎＪ，ＺｈｏｕＭ，ｅｔａｌ．Ｒｏｌｅｓｏｆａｒｂｕｓｃｕｌａｒｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ

ｆｕｎｇｉａｓａｂｉｏｃｏｎｔｒｏｌａｇｅｎｔｉｎｔｈｅｃｏｎｔｒｏｌｏｆｐｌａｎｔｄｉｓｅａｓｅｓ［Ｊ］．

Ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ，２０２２，１０（７）：１２６６．

［２８］杨天杰，王玉鑫，王佳宁，等．不同基质生物有机肥防控番茄土

传青枯病及促生效果研究［Ｊ］．土壤，２０２１，５３（５）：９６１－９６８．
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