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土壤改良措施对参田土壤微生物群落结构的影响
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　　摘要：为探究土壤改良措施对参田土壤微生物群落结构的影响，筛选老参田土壤改良最优方案，进行大田种植土
壤改良试验，设置３个处理组，即棉隆土壤熏蒸组（Ａ）、高锰酸钾化学消毒组（Ｂ）、微生物菌肥组（Ｃ），并以未改良土壤
为空白对照组（ＣＫ）。通过高通量测序技术分析不同处理方式下土壤微生物群落结构变化，综合评价不同参田土壤改
良措施。结果表明，在１２个改良参田土壤中共检测５３７７６６个细菌有效序列，７０１０２８个真菌有效序列；土壤细菌在门
分类水平上，改良组放线菌门、绿弯菌门、厚壁菌门等的相对丰度均大于空白对照组，土壤真菌在门分类水平上，被孢

霉门的相对丰度明显高于空白对照组。在微生物属分类水平上，处理组有益菌芽孢杆菌属、鞘氨醇单胞菌属、热酸菌

属、青霉菌、毛壳菌属的相对丰度明显高于空白对照组，而引起植物病害的镰刀菌属、芽枝霉属在处理组中的相对丰度

呈下降趋势。空白对照组土壤中鞘氨醇单胞菌属、热酸菌属的相对丰度高于处理组，在西洋参短期连作体系中，预测

土壤中微生物可产生抵御病害的生防菌，维持植物正常生长。总之，在土壤改良措施中，３种处理方法都有利于有益
菌和生防菌丰度的增加，土壤修复以Ｃ组最好，Ａ组次之，Ｂ组效果较差。
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　　西洋参（ＰａｎａｘｑｕｉｎｑｕｅｆｏｌｉｕｍＬ．），为五加科人
参属多年生草本植物，原产于北美洲，我国自１９７０
年引种成功后，开始规模化种植。经过长时间的发

展，我国已形成三大西洋参种植基地，主要分布在

东北、华北、西北等地区［１］。连作的集约化、现代化

农业生产模式是最常见的耕作制度，人参属植物在

种植过程中易产生严重的连作障碍，这极大地制约

了西洋参产业的发展［２］。

目前，引起西洋参连作障碍的发生机制已基本

明确。老参田土壤微生物群落失衡是导致西洋参

再植过程中土传病害发生的直接原因，而土壤微生

物群落的结构组成是衡量参田土壤健康情况的重

要指标［３］。研究表明，在西洋参连续种植土壤中，

假单胞菌（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓｓｐｐ．）、芽孢杆菌（Ｂａｃｉｌｌｕｓ）
显著减少，而引起植物根腐病的主要病原菌镰刀菌

（Ｆｕｓａｒｉｕｍ）呈现增加的趋势［４－６］。土壤微生物群落

结构与土壤理化性质、施肥方式、土壤质地等有
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关［７］。本研究通过高通量测序技术分析不同改良

措施对老参田土壤微生物群落结构的影响，以期筛

选出最佳改良方法以及土壤中抵抗连作障碍的优

势菌群，为西洋参连作障碍防治提供数据支持。

１　材料与方法

１．１　试验地概况
试验在山东省威海市文登区大水泊镇大水泊

村西洋参种植基地（３７°１０′Ｎ，１２２°１３′Ｅ）进行，该地
处于山东半岛东部，年平均气温１３℃，年平均降水
量７６７．８ｍｍ，种植方式主要以一年两作（冬小麦、夏
玉米）为主。供试土壤类型为沙质壤土。试验用地

为２０２０年１０月收获后的西洋参参田。
１．２　材料与试验设计

供试西洋参种质由威海市文登传福参业有限

公司提供。供试药剂 ９８％棉隆微粒剂（土壤熏蒸
剂）、高锰酸钾（化学消毒）、微生物菌肥（有效活菌

数≥２．０亿个／ｍＬＥＭ浓缩菌）均购自济南兆龙科
技发展有限公司。选取当年收获西洋参的土壤作

为试验用地，在种植西洋参之前对土壤进行处理。

试验共设计４组，即棉隆土壤熏蒸组（Ａ组）、高锰酸
钾化学消毒组（Ｂ组）、微生物菌肥组（Ｃ组）、采参后
未作处理的土壤为空白对照组（ＣＫ）。Ａ组药剂施用
量为３０ｇ／ｍ２，熏蒸剂施用完成后立即覆盖塑料薄
膜，密闭熏蒸 ３０ｄ后，揭膜晾晒３０ｄ。Ｂ组使用喷
雾器将０．１％高锰酸钾均匀喷于土壤表面，然后立
即用塑料薄膜覆盖密封，曝晒７ｄ。Ｃ组施用菌肥用
量为 ６ｍＬ／ｍ２，一次性施入西洋参种植垄内。每个
处理３次重复，共１２个小区，小区面积５０ｍ２，每个
小区间隔１ｍ缓冲区。除处理方式不同外，田间管
理参照西洋参山东地区种植时间结合西洋参生长

习性进行统一管理。

１．３　土壤样品采集
土壤样品于２０２１年１０月，按照随机、同质、多

点混合的原则，用不锈钢采样器从耕作层（０～
２０ｃｍ）采集，过２ｍｍ网格后，去除土壤中石头等杂
质。每个处理组采集９份土壤样品，混匀后，分别装
在３个无菌袋中，放在液氮中，－８０℃ 保存。
１．４　土壤微生物ＰＣＲ扩增与高通量测序

对土壤样品基因组 ＤＮＡ进行抽提，利用１％琼
脂糖凝胶电泳检测抽提ＤＮＡ，检测ＤＮＡ完整性后，进
行ＰＣＲ扩增（ＴｒａｎｓＳｔａｒｔＦａｓｔｐｆｕＤＮＡＰｏｌｙｍｅｒａｓｅ），每个
样本３个重复，将同一样本的 ＰＣＲ产物混合后，利

用２％琼脂糖凝胶进行电泳检测，使用 ＡｘｙＰｒｅｐＤＮＡ
凝胶回收试剂盒（ＡＸＹＧＥＮ公司）切胶回收 ＰＣＲ产
物，并利用Ｔｒｉｓ－ＨＣｌ进行洗脱；将同一样本的 ＰＣＲ
产物混合后用２％琼脂糖凝胶进行电泳检测，使用
荧光定量计检测提取的ＤＮＡ浓度，当浓度检测合格
后，进入下一步基因文库的构建。

以特异性引物３３８Ｆ（５′－ＡＣＴＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣ
ＡＧＣＡＧ－３′）和８０６Ｒ（５′－ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣ
ＴＡＡＴ－３′）对土壤细菌１６ＳＶ３～Ｖ４区进行ＰＣＲ扩
增；选择ＰＣＲ扩增通用引物ＩＴＳ１Ｆ和ＩＴＳ２Ｒ（ＩＴＳ１Ｆ：
５′－ＣＴＴＧＧＴＣＡＴＴＴＡＧＡＧＧＡＡＧＴＡＡ－３′；ＩＴＳ２Ｒ：
５′－ＧＣＴＧＣＧＴＴＣＴＴＣＡＴＣＧＡＴＧＣ－３′）对土壤真菌
ＩＴＳ区进行扩增。ＤＮＡ片段的一端与引物碱基互
补，以ＤＮＡ片段为模板进行 ＰＣＲ合成；经过变性、
退火，ＤＮＡ片段的另一端随机与附近的另外一个引
物互补，形成“桥（ｂｒｉｄｇｅ）”；经过 ＰＣＲ扩增，产生
ＤＮＡ簇；ＤＮＡ扩增子线性化成为单链。加入改造过
的ＤＮＡ聚合酶和带有４种荧光标记的 ｄＮＴＰ，每次
循环只合成１个碱基；用激光扫描反应板表面，读取
每条模板序列第１轮反应所聚合上去的核苷酸种
类；将“荧光基团”和“终止基团”进行化学切割，恢

复３′端黏性，继续聚合第２个核苷酸；统计每轮收集
到的荧光信号结果，获知模板ＤＮＡ片段的序列。构
建ＭｉＳｅｑ文库将其用于 ＩｌｌｕｍｉｎａＭｉＳｅｑＰＥ３００平台
进行高通量测序。

１．５　数据分析
通过高通量测序得到的双端序列经拼接与质

控抽平得到优化序列，采用 Ｕｓｅａｒｃｈ（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．
ｄｒｉｖｅ５．ｃｏｍ／ｕｓｅａｒｃｈ／）对优化序列进行ＯＴＵ统计，对
９７％相似水平的用ｕｐａｒｓｅ（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｄｒｉｖｅ５．ｃｏｍ／
ｕｐａｒｓｅ／）与 ＲＤＰＣｌａｓｓｉｆｉｅｒ（ｈｔｔｐｓ：／／ｓｏｕｒｃｅｆｏｒｇｅ．ｎｅｔ／
ｐｒｏｊｅｃｔｓ／）进行 ＯＴＵ聚类、序列分类注释；采用
Ｍｏｔｈｕｒ（ｈｔｔｐｓ：／／ｗｗｗ．ｍｏｔｈｕｒ．ｏｒｇ／ｗｉｋｉ／Ｄｏｗｎ）进行α
多样性分析［８］；采用Ｑｉｉｍｅ计算β多样性距离矩阵，
然后用 Ｒ语言（ｖｅｒｓｉｏｎ３．３．１）绘制可视化树状图。
运用Ｒ语言配合 ｖｅｇａｎ包进行数据多样性分析；用
ＰＩＣＲＵＳＴ软件进行土壤细菌功能预测［９］。

２　结果与分析

２．１　参田土壤细菌的组成及多样性分析
运用１６ＳＲＮＡ、ＩＴＳ对改良土壤中的细菌、真菌

进行测序，从１２个土壤样品中共获得５３７７６６个有
效序列，平均长度为４１４ｂｐ。在９７％的高通量序列
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相似性水平上进行聚类，共检测到２７５９个ＯＴＵ，其
中Ｃ组的 ＯＴＵ数量高于其他３组（图１－Ⅰ）。通
过绘制土壤细菌稀释曲线［１０］发现，每个样品的ＯＴＵ
稀释曲线随着读取样本量的增加趋近平缓，测序数

据逐渐达到饱和（图１－Ⅱ）。目前的测序量能够覆
盖样本中的绝大多数物种，测序数据可用于后续土

壤细菌多样性分析。由表１可知，３个处理组参田
Ｓｈａｎｎｏｎ指数与 ＣＫ相比数值均降低，Ｃ组的
Ｓｉｍｐｓｏｎ指数高于其他３组。与其他处理相比，ＣＫ
组的Ｃｈａｏ１指数和ＡＣＥ指数较高，但Ｂ组处理土壤

Ｃｈａｏ指数和ＡＣＥ指数较低。
基于Ｂｒａｙ－Ｃｕｒｔｉｓ距离进行分层聚类分析［１１］，

结果（图１－Ⅲ）显示，样品可划分为４个高度聚集
群，说明不同改良处理土壤样品中的细菌群落比较

相似。此外，Ａ组、Ｂ组、ＣＫ组的细菌群落基本聚
集，而Ｃ组的土壤样品与其他组分离。基于ＯＴＵ丰
度的非度量多维尺度分析（ＮＭＤＳ）［１２］（ｓｔｒｅｓｓ＝
０１１２）结果（图１－Ⅳ）表明，Ａ组、Ｂ组、ＣＫ组样品
高度相似并聚集，与 Ｃ组的样品明显分离，与层次
聚类分析的结果相似。

表１　不同处理方式参田土壤细菌群落的α多样性指数

处理组 Ｓｈａｎｎｏｎ指数 Ｓｉｍｐｓｏｎ指数 ＡＣＥ指数 Ｃｈａｏ１指数

Ａ ５．５９ ０．００１ １７３２．０ １７２８．０

Ｂ ５．４９ ０．０１１ １６８８．９ １６９６．４

Ｃ ５．４８ ０．０２１ １７６３．８ １７３０．９

ＣＫ ５．６７ ０．００９ １８２３．５ １８１１．２
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　　在９７％的相似度水平上对测序土壤样品 ＯＴＵ
代表序列进行分类学分析，参田土壤在细菌序列中

共分出３４门、１０４纲、２３０目、３６５科、６４３属、１１８９
种。在门水平上，将相对丰度小于１％的土壤细菌
归于其他（ｏｔｈｅｒｓ），共得到３４个类群，在相对丰度排
名前１０的物种中，各组群落结构的丰富度差异明显
（图 ２－Ⅰ），其中放线菌门 （Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ，
２６２３％～３９．０６％）为４组土壤中的优势菌门，其他
优 势 菌 门 依 次 为 变 形 菌 门 （Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ，
１０．６２％～ ２８３％）、绿 弯 菌 门 （Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ，
１０．４５％～１７０８％）、酸杆菌门 （Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ，
９１７％～１５．４８％）、厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ，３．５３％ ～
１３．９２％）、芽单胞菌门（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｏｔａ，１．９９％ ～
４．５６％）、Ｐａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ（１．４８％ ～６．５５％）、拟杆菌
门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ，０．６６％ ～４．９８％）、ＷＰＳ－２
（０．５６％～１．７９％）、黏 球 菌 门 （Ｍｙｘｏｃｏｃｃｏｔａ，
０．６２％～１．０９％），占各组序列的９０％以上。其中３
个土壤改良组的放线菌门、绿弯菌门、厚壁菌门的

相对丰度均大于空白对照组，而变形菌门、

Ｐａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ、拟杆菌门、ＷＰＳ－２、黏球菌门的相对
丰度在空白对照组土壤中高于其他３个处理组。

　　在属水平上，共检测到 ２１个细菌属（图 ２－
Ⅱ），平均相对丰度高于２％。由表２可知，ＣＫ组中
ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿＿ＪＧ３０－ＫＦ－ＡＳ９（３．９６％）、Ｒｈｏｄａｎｏｂａｃｔｅｒ
（５３６％）、Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿Ｓｏｌｉｂａｃｔｅｒ（２３８％）、ｎｏｒａｎｋ＿
ｆ＿＿ｎｏｒａｎｋ＿ｏ＿＿Ｓａｃｃｈａｒｉｍｏｎａｄａｌｅｓ（２．３７％）、ｎｏｒａｎｋ＿
ｆ＿＿ＬＷＱ８（２６３％）、黏液杆菌属（Ｍｕｃｉｌａｇｉｎｉｂａｃｔｅｒ，
２．６９％）等６个属的相对丰度高于Ａ、Ｂ、Ｃ组。Ａ组
中ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｏ＿＿Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａｌｅｓ（３．５４％）、苔藓杆
菌属（Ｂｒｙｏｂａｃｔｅｒ，２．２３％）、Ｃｈｕｊａｉｂａｃｔｅｒ（３．３２％）、
ｏｒａｎｋ＿ｆ＿＿ｎｏｒａｎｋ＿ｏ＿＿Ｓｕｂｇｒｏｕｐ＿２（２．０５％）等４个属
的相对丰度较高。Ｂ组中 ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿＿ｎｏｒａｎｋ＿ｏ＿＿
Ｇａｉｅｌｌａｌｅｓ（１１．２４％）、热 酸 菌 属 （Ａｃｉｄｏｔｈｅｒｍｕｓ，
４８３％）、ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿＿Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄａｃｅａ（３．６２％）、
ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿＿ＳＣ－Ｉ－８４（２．２２％）、ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿＿ｎｏｒａｎｋ＿
ｏ＿＿Ｅｌｓｔｅｒａｌｅｓ（２．１７％）、链霉菌属 （Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ，
２０１％）等６个属的相对丰度较高。Ｃ组中节杆菌
属（Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ，１１．８０％）、芽孢杆菌属（Ｂａｃｉｌｌｕｓ，
４２２％）、ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿＿ｎｏｒａｎｋ＿ｏ＿＿ｎｏｒａｎｋ＿ｃ＿＿ＫＤ４－９６
（２．７３％）、鞘氨醇单胞菌（Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ，２．１６％）、
八叠球菌属（Ｓｐｏｒｏｓａｒｃｉｎａ，２．８８％）等５个属的相对
丰度较高。

２．２　改良参田土壤真菌的组成及多样性分析
１２个土壤样品经过质量过滤后，共获得

７０１０２８个真菌有效序列。真菌序列的平均长度为
２３２ｂｐ，在９７％的高通量序列相似性水平上进行聚
类，共获得１４４８个ＯＴＵ，由图３－Ⅰ可知，４组土壤
真菌共享３２２个ＯＴＵ，其中Ａ组与空白对照组土壤
真菌共享８７个ＯＴＵ，Ｂ组与空白对照组土壤真菌共
享７３个ＯＴＵ，Ｃ组与空白对照组土壤真菌共享３０
个ＯＴＵ。Ａ组土壤真菌独有１４２个 ＯＴＵ，Ｂ组土壤
真菌独有 ２９９个 ＯＴＵ，Ｃ组土壤真菌独有 ９１个
ＯＴＵ，ＣＫ组土壤真菌独有９３个ＯＴＵ。基于ＯＴＵ的

所有样品稀释曲线均达到其渐近线（图３－Ⅱ），表
明本研究中产生的数据足以分析真菌多样性。

α多样性分析结果（表３）表明，与空白对照组
相比，３个处理组参田土壤的 Ｓｈａｎｎｏｎ指数相对较
高。此外，空白对照组土壤的 Ｓｉｍｐｓｏｎ指数高于其
他土壤，而 Ａ组、Ｃ组土壤中的 ＡＣＥ指数和 Ｃｈａｏ１
指数低于ＣＫ组。分层聚类分析结果（图３－Ⅲ）表
明，Ａ组、Ｃ组、ＣＫ组土壤样品中的真菌群落更为相
似且较为聚集，与 Ｂ组中的真菌群落明显分离。此
外，在不同改良方法中，Ｂ组的参田土壤真菌群落成
簇，与空白对照组土壤分离明显，但Ｂ１、Ｃ３、ＣＫ２处
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表２　不同处理组土壤细菌属水平优势种群相对丰度（ｏｔｈｅｒｓ＜０．０２）

中文名 属名
相对丰度（％）

Ａ组 Ｂ组 Ｃ组 ＣＫ组

ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿＿ｎｏｒａｎｋ＿ｏ＿＿Ｇａｉｅｌｌａｌｅｓ ８．６９ １１．２４ ９．６２ ６．８１

节杆菌属 Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ １．７０ ０．２７ １１．８０ ２．３２

ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿＿ＪＧ３０－ＫＦ－ＡＳ９ ３．０７ ３．７７ ３．７９ ３．９６

Ｒｈｏｄａｎｏｂａｃｔｅｒ ３．５３ ２．８１ ０．２２ ５．３６

热酸菌属 Ａｃｉｄｏｔｈｅｒｍｕｓ ２．５４ ４．８３ ２．７４ １．４６

ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿＿Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄａｃｅａ ３．１５ ３．６２ １．４８ ２．８２

ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｏ＿＿Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａｌｅｓ ３．５４ ２．０４ ２．７７ ２．２０

芽孢杆菌属 Ｂａｃｉｌｌｕｓ １．３５ １．５４ ４．２２ ０．８１

ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿＿ｎｏｒａｎｋ＿ｏ＿＿ｎｏｒａｎｋ＿ｃ＿＿ＫＤ４－９６ １．３７ ２．３７ ２．７３ ０．６８

鞘氨醇单胞菌 Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ １．４６ ２．１３ ２．１６ １．２７

苔藓杆菌属 Ｂｒｙｏｂａｃｔｅｒ ２．２３ １．８６ １．００ １．９２

八叠球菌属 Ｓｐｏｒｏｓａｒｃｉｎａ １．４７ １．９５ ２．８８ ０．６９

ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿＿ＳＣ－Ｉ－８４ １．８５ ２．２２ ０．８０ １．６０

Ｃｈｕｊａｉｂａｃｔｅｒ ３．３２ １．６８ ０．５９ ０．８７

ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿＿ｎｏｒａｎｋ＿ｏ＿＿Ｅｌｓｔｅｒａｌｅｓ ２．００ ２．１７ １．２０ １．０２

ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿＿ｎｏｒａｎｋ＿ｏ＿＿Ｓｕｂｇｒｏｕｐ＿２ ２．０５ １．９７ １．２８ ０．７２

Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿Ｓｏｌｉｂａｃｔｅｒ １．７６ １．１０ ０．７０ ２．３８

链霉菌属 Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ １．５７ ２．０１ ０．５４ ０．５６

ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿＿ｎｏｒａｎｋ＿ｏ＿＿Ｓａｃｃｈａｒｉｍｏｎａｄａｌｅｓ ０．２６ ０．３９ ０．８９ ２．３７

ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿＿ＬＷＱ８ ０．３９ ０．４７ ０．３７ ２．６３

黏液杆菌属 Ｍｕｃｉｌａｇｉｎｉｂａｃｔｅｒ ０．２９ ０．６９ ０．１４ ２．６９

理组土壤由于重现性差除外。基于 ＯＴＵ丰度进行
ＮＭＤＳ（ｓｔｒｅｓｓ＝０．０８１），结果（图３－Ⅳ）表明，所有
样品分为４类。Ａ组、Ｃ组、ＣＫ组的土壤样品高度
相似并聚集，与 Ｂ组土壤样品分离。这一结果与层
次聚类分析结果相似。

　　老参田土壤真菌在门水平上，将相对丰度小于
１％的土壤真菌归于 ｏｔｈｅｒｓ，检测到的参田土壤真菌
涵盖６个类群、１４门、４４纲、９７目、２０５科、３６９属、
５７７种。在所有样品中，子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ，
４８５０％～５８．４９％）的相对丰度最高（图４－Ⅰ），其
次是担子菌门（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ，２５．１６％ ～３８．１９％）、
被孢 霉 门 （Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ，７．０４％ ～１７．９％）、
ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｋ＿＿Ｆｕｎｇｉ（１．４８％ ～５．２６％）、罗兹菌门
（Ｒｏｚｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ，０．２３％ ～ １．８７％）、壶 菌 门

（Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ，０．４３％～１０５％）。Ａ组子囊菌门的
相对丰度高于其他３组，而 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｋ＿＿Ｆｕｎｇｉ、
罗兹菌门的相对丰度明显低于其他３组。ＣＫ组担
子菌门的相对丰度高于其他各组。

　　在属水平上，共检测到２５个真菌属（图４－Ⅱ、
表４）。不同改良方法处理下土壤中优势真菌群落

的相对丰度不同，空白对照组土壤中有 ７个属
［Ｓａｉｔｏｚｙｍａ、Ｈａｎｎａｅｌｌａ、Ｎｅｏｎｅｃｔｒｉａ、芽 枝 霉 属

（Ｃｌａｄｏｓｐｏｒｉｕｍ）、附球霉属（Ｅｐｉｃｏｃｃｕｍ）、Ｔａｕｓｏｎｉａ、毛
喙壳属（Ｃｈａｅｔｏｍｉｄｉｕｍ）］的相对丰度高于其他３个
处 理 组。 Ａ 组 中 Ｓｏｌｉｃｏｃｃｏｚｙｍａ、篮 状 菌 属

（Ｔａｌａｒｏｍｙｃｅｓ）、Ｎａｇａｎｉｓｈｉａ、镰刀菌属（Ｆｕｓａｒｉｕｍ）、
ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｏ＿＿Ｈｅｌｏｔｉａｌｅｓ、ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｃ＿＿
Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ、Ｐａｒａｐｈａｅｏｓｐｈａｅｒｉａ、Ｈｏｌｔｅｒｍａｎｎｉｅｌｌａ、
毛壳菌属（Ｃｈａｅｔｏｍｉｕｍ）、杯梗孢属（Ｃｙｐｈｅｌｌｏｐｈｏｒａ）
的相对丰度均高于Ｂ组、Ｃ组、ＣＫ组。此外，被孢霉
属（Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ）、ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｋ＿＿Ｆｕｎｇｉ、树粉孢属
（Ｏｉｄｉｏｄｅｎｄｒｏｎ）、瓶 毛 壳 属 （Ｌｏｐｈｏｔｒｉｃｈｕｓ）、
ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｏ＿＿Ｔｒｅｃｈｉｓｐｏｒａｌｅｓ的相对丰度在 Ｂ组中
最 高。 青 霉 菌 （Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ）、枝 顶 孢 属

（Ａｃｒｅｍｏｎｉｕｍ）、帚枝霉属（Ｓａｒｏｃｌａｄｉｕｍ）的相对丰度
在Ｃ组中最高。

３　讨论

土壤是微生物的生存环境，土壤微生物参与调

节大部分的土壤活动，尤其在土壤养分的转化和循
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表３　不同处理方式参田土壤真菌群落的α多样性指数

处理组 Ｓｈａｎｎｏｎ指数 Ｓｉｍｐｓｏｎ指数 ＡＣＥ指数 Ｃｈａｏ１指数

Ａ ４．１４ ０．０３ ５３１．００ ５３８．３４

Ｂ ４．０２ ０．０５ ５７２．４４ ５６９．２５

Ｃ ４．３９ ０．０３ ３３４．６９ ３３７．２５

ＣＫ ３．６１ ０．０９ ５７４．１９ ５６１．３０

环中发挥着重要作用［１３－１４］。在西洋参连作系统中，

根系不断向土壤中分泌相同类型的分泌物，可能会

促进某些微生物物种在土壤中定殖，最终引起土壤

微生物多样性降低［１５］。从土壤 α多样性分析结果
可以看出，土壤改良可以增加参田土壤中细菌和真

菌的相对丰度和多样性。β多样性分析（ＮＭＤＳ）结
果再次验证了不同土壤改良措施对参田土壤微生

物菌群结构的影响。Ａ组、Ｂ组、Ｃ组土壤中的细菌
和真菌群落存在明显差异，其中 Ａ组与 ＣＫ组的土

壤细菌、真菌群落结构相似度较高，说明土壤熏蒸

在短时间内对土壤微生物有一定的灭活作用，随着

植物生长时间的延长，其作用随着主要物质的分解

而逐渐失效。

土壤改良可显著改善参田土壤细菌和真菌群

落结构。在细菌主要的２１个属中，Ｃ组芽孢杆菌属
的相对丰度显著高于Ａ组、Ｂ组和 ＣＫ组，而芽孢杆
菌是促进植物生长的细菌［４］，它不仅对番茄病原菌

尖孢镰刀菌和番茄早疫病病菌具有抑制作用，还可
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表４　不同处理组土壤真菌属水平优势种群丰度（ｏｔｈｅｒｓ＜０．０２）

中文名 属名
相对丰度（％）

Ａ组 Ｂ组 Ｃ组 ＣＫ组

Ｓｏｌｉｃｏｃｃｏｚｙｍａ １２．２１ １１．９２ １２．００ ８．９５

被孢霉属 Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ ７．１４ １８．６６ ６．６３ ６．３５

Ｓａｉｔｏｚｙｍａ ６．３８ ４．０３ ６．４７ ７．２７

Ｈａｎｎａｅｌｌａ ２．３７ １．５３ ２．９７ １０．７３

青霉菌属 Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ ４．２２ ５．１３ ８．１４ １．８８

Ｎｅｏｎｅｃｔｒｉａ ０．２８ ０．０９ ０．１９ １２．６０

篮状菌属 Ｔａｌａｒｏｍｙｃｅｓ ４．２２ １．２４ ２．８２ ４．１２

ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｋ＿＿Ｆｕｎｇｉ １．４６ ５．６６ ２．９７ １．８５

Ｎａｇａｎｉｓｈｉａ ４．０９ ０．８８ ２．５ ３．２５

镰刀菌属 Ｆｕｓａｒｉｕｍ ２．６８ ２．３０ ２．５３ ２．６７

ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｏ＿＿Ｈｅｌｏｔｉａｌｅｓ ４．７６ ０．８７ ３．３２ ０．９８

树粉孢属 Ｏｉｄｉｏｄｅｎｄｒｏｎ ０．２４ ７．２３ ０．２６ ０．２１

芽枝霉属 Ｃｌａｄｏｓｐｏｒｉｕｍ ０．７７ １．０３ １．８２ ３．６２

枝顶孢属 Ａｃｒｅｍｏｎｉｕｍ ２．３０ １．５９ ２．５０ ０．９８

ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｃ＿＿Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ ４．４６ ０．７６ １．７２ ０．３１

Ｐａｒａｐｈａｅｏｓｐｈａｅｒｉａ ３．６１ ０．５８ １．３０ １．５０

附球霉属 Ｅｐｉｃｏｃｃｕｍ ０．２２ ０．３２ ０．４３ ４．７６

Ｈｏｌｔｅｒｍａｎｎｉｅｌｌａ ２．３５ ０．６９ １．２４ １．６９

瓶毛壳属 Ｌｏｐｈｏｔｒｉｃｈｕｓ ０．２０ ５．５６ ０．２３ ０．０９

Ｔａｕｓｏｎｉａ １．０８ １．０４ ０．８５ ２．２５

毛喙壳属 Ｃｈａｅｔｏｍｉｄｉｕｍ ０．８０ １．８４ ０．３２ ２．１１

毛壳菌属 Ｃｈａｅｔｏｍｉｕｍ ２．４６ １．０４ ０．８２ ０．８３

杯梗孢属 Ｃｙｐｈｅｌｌｏｐｈｏｒａ ２．９２ ０．３２ ０．１５ ０．１４

ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｏ＿＿Ｔｒｅｃｈｉｓｐｏｒａｌｅｓ ０．２７ ２．３６ ０．３６ ０

帚枝霉属 Ｓａｒｏｃｌａｄｉｕｍ ０．０９ ０．２０ ２．２５ ０．２４

产生吲哚－３－乙酸和其他促生长因子，促进离体植
物生长［４］。Ｂ组、Ｃ组中的鞘氨醇单胞菌属、热酸菌
属的相对丰度明显高于 Ａ组、ＣＫ组，其中鞘氨醇单
胞菌属细菌作为土壤中的生防菌，有助于抑制病原

体入侵，而热酸菌属细菌可促进土壤中的微生物分

解有机质、利用碳源［２］。对于真菌，所有处理中的

优势属为青霉菌属、Ｔａｕｓｏｎｉａ、毛壳菌属、镰刀菌属、
芽枝霉属等，其中青霉菌属、Ｔａｕｓｏｎｉａ、毛壳菌是具有
生物防治效果的有益真菌［１１］，镰刀菌属、芽枝霉属

真菌是引起植物病害的主要植物病原菌［６］。镰刀

菌是被广泛报道的主要土传病害的病原菌，可引起

西洋参褐色根腐病和枯萎病。由此可以看出，在土
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壤改良中，３种处理方法都有利于有益菌和生防菌
相对丰度的增加，但各处理效果有所差异，其中 Ｃ
组最好，Ａ组次之，Ｂ组效果较差，主要是由于 Ｃ组
用于改良土壤的微生物菌肥含有益生防菌，在西洋

参再植过程中土壤中的青霉菌属等的相对丰度增

加，可促进土壤微生物修复。土壤微生物的能量代

谢，特别是矿质养分代谢过程，对植物的生长极为

关键。同时，参与碳循环的微生物需通过高能量的

代谢途径，获得生长所需的营养物质［１６］。

４　结论

西洋参连续再植经过土壤修复对土壤微生物

群落结构有一定的影响，不同处理方式与空白组之

间存在明显差异。对比空白组，在不同处理后的老

参田土壤中试剂组细菌和真菌的多样性指数相对

较低。此外，不同处理方式短期处理连坐土壤西洋

参再植后，处理组中潜在的植物病原真菌和有益细

菌表现出协同增加的趋势。相反，在不进行处理的

土壤中连续种植西洋参后，土壤中的有益细菌和真

菌数量有所减少，推测这２类微生物之间可能存在
相互制约的关系。结合棉隆、高锰酸钾化学属性推

测，大田试验中棉隆土壤熏蒸、高锰酸钾土壤消毒

处理可能在土壤处理初期抑制或杀灭部分有害菌

或有益菌，但随着时间的延长试剂挥发或者分解，

其抑菌效果逐渐减弱。微生物菌肥可补充土壤有

益菌群，微生物菌肥可改善重茬土壤菌群结构及多

样性，结合检测菌群丰度与空白组对比可推测随着

种植时间的延长需要持续补充菌群以维持再植西

洋参正常生长。基于上述结果，推测再植后植物的

生长可能取决于致病微生物和有益微生物之间的

竞争。然而，致病菌和有益菌是否以及如何相互作

用还需要进一步进行研究。
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