
第 ４１ 卷第 ２ 期
２０２３ 年 ０３ 月

干 旱 地 区 农 业 研 究
Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｒｅｓｅａｒｃｈ ｉｎ ｔｈｅ Ａｒｉｄ Ａｒｅａｓ

Ｖｏｌ.４１ Ｎｏ.２
Ｍａｒ. ２０２３

　　 文章编号:１０００￣７６０１(２０２３)０２￣０１０５￣０９ ｄｏｉ:１０.７６０６ / ｊ.ｉｓｓｎ.１０００￣７６０１.２０２３.０２.１２

娃娃菜不同轮作模式下根际
土壤微生物群落多样性特征

刘　 素１ꎬ 冯海萍２ꎬ程彦弟１ꎬ陈　 倬１ꎬ康建宏１ꎬ吴宏亮１

(１.宁夏大学农学院ꎬ宁夏 银川 ７５００００ꎻ２.宁夏农林科学院园艺研究所ꎬ宁夏 银川 ７５００００)

摘　 要:为探明不同作物与娃娃菜轮作后的效果ꎬ在宁夏南部山区进行定位试验ꎬ采用高通量测序技术ꎬ结合土

壤理化性质及酶活性ꎬ比较分析了娃娃菜－西兰花(ＣＭＢ)、娃娃菜－大葱(ＣＭＧ)、娃娃菜－洋葱(ＣＭＯ)、娃娃菜－土豆

(ＣＭＰ)和以娃娃菜连作(ＣＣＣ)为对照的 ５ 个处理的微生物多样性ꎬ旨在筛选出适宜与娃娃菜轮作的作物ꎬ为从栽培

模式选择角度缓解或避免娃娃菜连作障碍提供理论依据ꎮ 试验结果表明:与连作相比ꎬ轮作马铃薯土壤硝态氮含量

最高为 １２.８ ｍｇｋｇ－１ꎬ轮作大葱土壤速效磷含量最高为 ７５.７４ ｍｇｋｇ－１ꎬ但不同轮作模式下速效钾和有机质含量有

所下降ꎮ 轮作马铃薯土壤的碱性磷酸酶、蔗糖酶与轮作洋葱土壤的过氧化氢酶、脲酶显著低于娃娃菜连作和轮作其

他作物ꎮ 细菌丰度在属水平上的结果表明轮作导致大部分有益细菌属丰度升高ꎬ如贪铜菌属(Ｃｕｐｒｉａｖｉｄｕｓ)、鞘脂单

胞菌属(Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ)、柄杆菌属(Ｃａｕｌｏｂａｃｔｅｒ)等ꎬ有害菌及其他部分未分类功能作用菌属丰度降低ꎬ如伯克氏菌

(Ｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａｃｅａｅ)、黄杆菌属(Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ)等ꎮ 真菌群落组成研究结果显示ꎬ子囊菌门(Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ)是连作与轮

作模式下共有的优势菌群ꎬ同时轮作洋葱 ＣＭＯ 和轮作马铃薯 ＣＭＰ 中多真菌属丰度最低且与连作 ＣＣＣ 之间存在显

著差异ꎮ 冗余分析表明ꎬ土壤硝态氮是改变娃娃菜连作与不同轮作模式下细菌和真菌群落结构的最重要因素ꎮ 综

上所述ꎬ不同作物与娃娃菜轮作会造成土壤化学性质、酶学性质及微生物多样性的改变ꎬ其中以洋葱与马铃薯在各

方面指标中表现效果最佳ꎬ建议宁夏南部山区冷凉蔬菜产业中将娃娃菜－洋葱和娃娃菜－马铃薯作为主要的轮作模

式进行推广ꎮ
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Ｋｅｙｗｏｒｄｓ: ｂａｂｙ ｃａｂｂａｇｅꎻ ｒｏｔａｔｉｏｎ ｍｏｄｅꎻ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌꎻ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎻ Ｎｉｎｇｘｉａ

　 　 娃娃菜(Ｂｒａｓｓｉｃａ ｒａｐａ ｓｕｂｓｐ. ｐｅｋｉｎｅｎｓｉｓ)为袖珍

型小株白菜ꎬ属十字花科芸薹属ꎬ半耐寒性蔬菜ꎮ
宁南山区有海拔高、光照足、昼夜温差大等得天独

厚的气候条件ꎬ十分有利于喜冷凉蔬菜生长ꎬ是发

展露地冷凉蔬菜的优势区域[１]ꎮ 因此ꎬ近年来ꎬ以
宁南山区娃娃菜等冷凉蔬菜为代表的宁夏露地蔬

菜成为宁夏瓜菜产业的重要组成部分[２]ꎮ 同时娃

娃菜甜嫩鲜美ꎬ富含维生素和硒ꎬ且叶绿体色素含

量较高ꎬ具有丰富的营养价值和经济效益[３]ꎮ
连作指在农地上连续种植同一作物的栽培方

式ꎮ 多年连作会导致作物产生严重的连作障碍问

题ꎬ比如作物生长发育不良ꎬ产量、品质下降ꎬ病虫

害增加等[４]ꎮ 大部分农户受有限耕地资源的制约ꎬ
在生产中会选择连作的种植方式ꎮ 但靳博红[５] 研

究结果表明ꎬ随着十字花科蔬菜连作年限的增长ꎬ
土壤酸化问题突出ꎬ作物感病程度加重ꎮ 植物根际

微生物在连作后ꎬ寄生能力强的病原细菌和真菌会

大量富集并侵染作物根部ꎬ引发病虫害问题ꎬ白菜

的根肿病问题尤为突出ꎮ 由此可见ꎬ栽培模式单一

会引发严重的连作障碍、产量质量不稳定等瓶颈问

题ꎬ对宁夏南部山区冷凉蔬菜产业的健康可持续发

展产生不利影响[６]ꎮ
轮作是用地、养地相结合的栽培措施ꎬ指在一

定年限内ꎬ同一块土地上按预定的顺序轮换种植不

同的作物ꎮ 合理轮作不仅有利于提高生态和经济

效益ꎬ还会影响农田土壤微生物的群落多样性ꎬ作
物根系、土壤沉积物和残留物的质量和数量也会发

生变化[７]ꎬ可均衡利用土壤养分ꎬ有效改善土壤的

理化性状、调节土壤肥力ꎬ达到增产增收的目的[８]ꎮ
国内外学者对部分大田作物的轮作问题进行了研

究ꎬ徐蕾[９] 认为ꎬ大葱－白菜轮作后土壤中脲酶、过
氧化氢酶和脱氢酶活性显著增加ꎬ细菌数量提高ꎮ
孙倩[１０] 研究表明ꎬ谷子－籽粒苋轮作有利于土壤有

机质含量增加ꎬ蔗糖酶活性提高ꎬ土壤有害微生物

比例降低ꎬ经济效益表现绝佳ꎮ 贺希格都楞[１１] 研究

结果表明ꎬ扫帚菜－白菜轮作不仅可以增加白菜生

物量ꎬ还可以有效降低白菜可食部镉含量ꎮ 然而ꎬ针
对娃娃菜的研究尚未见相关详细报道ꎬ娃娃菜与不同

作物轮作的根际土壤理化性质、酶活性及微生物多样

性的影响方面也知之甚少ꎮ 因此ꎬ本研究拟分析娃娃

菜在不同轮作模式下作物根际土壤理化性状、酶活性

和微生物多样性之间的关系与变化ꎬ从而制定宁南地

区合理的娃娃菜轮作模式ꎬ为打破娃娃菜连作障碍提

供理论和实践依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验地概况

试验地位于宁夏固原市原州区彭堡镇ꎬ该区域

位于宁夏中部冷凉带ꎬ属典型的中温带干旱、半干

旱大陆性气候ꎬ干旱少雨ꎬ海拔 １ ３７０ ｍꎬ无霜期 １２０
~２１８ ｄꎬ年降水量 １５０~３００ ｍｍꎬ多集中在 ７—８ 月ꎬ
年蒸发量在 ２ ３２５ ｍｍ 左右ꎬ年平均气温 ８.６℃ꎬ≥
１０℃的积温约 ３ ０００℃ꎮ 该区土壤质地为砂壤土ꎮ
１.２　 试验设计

２０１８—２０１９ 年在试验地进行裂区试验ꎬ２０１８ 年

种植娃娃菜(ＣＣＣ)ꎬ２０１９ 年在 ２０１８ 年的基础上设 ５
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种种植模式ꎬ分别种植娃娃菜、西兰花(ＣＭＢ)、洋葱

(ＣＭＯ)、大葱(ＣＭＧ)与马铃薯(ＣＭＰ)ꎮ 作物全生

育期内试验地采用滴灌方式灌水ꎬ基肥分别施 ３.７５
ｔｈｍ－２有机肥和 ３００ ｋｇｈｍ－２复合肥ꎬ后期施肥量

按照各自的需肥规律结合灌水均追施 Ｎ ∶ Ｐ ∶ Ｋ 为

２０ ∶ ２０ ∶ ２０ 平衡复合肥ꎮ 具体用量如下:娃娃菜莲

座期施肥 １２０ ｋｇｈｍ－２ꎬ结球期施肥 １８０ ｋｇｈｍ－２ꎻ
西兰花苗期施肥 １２０ ｋｇｈｍ－２ꎬ莲座期施肥 １５０ ｋｇ
ｈｍ－２ꎬ花球生长期施肥 １８０ ｋｇｈｍ－２ꎻ洋葱苗期施

肥 １２０ ｋｇｈｍ－２ꎬ鳞茎膨大始期施肥 １５０ ｋｇｈｍ－２ꎬ
鳞茎膨大盛期施肥 １８０ ｋｇｈｍ－２ꎻ大葱苗期施肥

１２０ ｋｇｈｍ－２ꎬ葱白形成期施肥 １５０ ｋｇｈｍ－２ꎬ葱白

充实期施肥 １８０ ｋｇｈｍ－２ꎻ马铃薯苗期施肥 １２０ ｋｇ
ｈｍ－２ꎬ现蕾初期施肥 １５０ ｋｇｈｍ－２ꎬ结薯盛期施肥

１８０ ｋｇｈｍ－２ꎮ
１.３　 土壤样品的采集

在 ２０１９ 年ꎬ分别于不同作物成熟期(洋葱:６
月ꎻ娃娃菜、西兰花:８ 月ꎻ大葱、马铃薯:１０ 月)采集

各处理的土壤样品ꎮ 每个处理随机选取 ５ 个采样

点ꎬ每个采样点选取长势一致的作物ꎬ将作物根系

上的附着土壤作为根际土壤ꎬ挑出根系、秸杆、石
块、虫体等杂物ꎬ用手轻抖根系剩余土壤装于无菌

自封袋ꎬ过 ２０ 目筛后一部分装于离心管ꎬ－８０℃ 保

存ꎬ用于测定土壤微生物多样性及酶活性ꎬ一部分

风干后测定基本理化性质ꎮ
１.４　 测定方法

土壤理化性状的测定[１２]:硝态氮采用紫外分光

光度法ꎻ速效磷采用 ＮａＨＣＯ３浸提－硫酸钼锑抗比色

法ꎻ速效钾采用 ＮＨ４ＯＡｃ 浸提－火焰光度法ꎻ有机质

采用重铬酸钾氧化－分光光度法ꎮ
土壤酶活性的测定[１３]:碱性磷酸酶采用磷酸苯

二钠比色法ꎬ蔗糖酶活性采用 ３ꎬ５－二硝基水杨酸比

色法ꎻ过氧化氢酶活性采用高锰酸钾滴定法ꎻ脲酶

活性采用苯酚钠－次氯酸钠比色法ꎻ
土壤微生物群落结构及多样性的 测 序 分

析[１４－１６]:采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 高通量测序方法进行

微生物群落结构的测定ꎬ流程如下:微生物组总

ＤＮＡ 提取→目标片段 ＰＣＲ 扩增→扩增产物磁珠纯

化回收→扩增产物荧光定量→测序文库制备→上

机进行高通量测序ꎮ 试验具体操作测试由上海派

森诺科技股份有限公司完成ꎮ
１.５　 数据处理与分析

采用 Ｅｘｃｅｌ ２０１３ 软件对土壤样品的理化性状及

酶活性数据进行整理和统计分析ꎬ采用 ＳＰＳＳ ２０.０ 进

行多重比较ꎬ采用 Ｏｒｉｇｉｎ ８.０ 作图ꎮ 利用 ＱＩＩＭＥ 中的

ＯＵＴ 表ꎬ计算细菌和真菌丰富度指数(Ｃｈａｏ１ 指数、
Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ 指数)、多样性指数(Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、
Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数)等 ＯＵＴ 水平的 α 多样性指数[１７－１９]ꎮ
Ｖｅｎｎ 图、５０ 个优势细菌属和真菌属的热图均利用 Ｒ
软件分析和生成ꎬ多元分析利用 Ｃａｎｏｃｏ ５.０ 生成ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 娃娃菜不同轮作模式对作物根际土壤理化性

质的影响

　 　 通过对 ５ 组土壤样本比较分析(表 １)ꎬ硝态氮

中轮作西兰花土壤 ( ＣＭＢ) 和连作娃娃菜土壤

(ＣＣＣ)含量一致ꎬ均为 ６.８ ｍｇｋｇ－１ꎬ轮作马铃薯土

壤(ＣＭＰ)含量最高为 １２.８ ｍｇｋｇ－１ꎻ速效磷(ＡＰ)
在轮作土壤中的含量高于连作土壤ꎬ在轮作大葱土

壤(ＣＭＧ)中含量最高ꎬ为 ７５.７４ ｍｇｋｇ－１ꎬＣＣＣ 中含

量最低为 ２０.４５ ｍｇｋｇ－１ꎬ处理间呈现显著差异(Ｐ<
０.０５)ꎻ速效钾(ＡＫ)和有机质(ＯＭ)的变化一致ꎬ连
作土壤中的含量高于轮作土壤ꎬ但处理间的有机质

含量不存在显著性差异ꎮ
２.２　 娃娃菜不同轮作模式对作物根际土壤酶活性

的影响

　 　 由表 ２ 可知ꎬ轮作显著影响了土壤中碱性磷酸

酶、蔗糖酶、过氧化氢酶、脲酶的活性ꎮ 其中碱性磷

酸酶和蔗糖酶在 ＣＭＢ 中活性最高ꎬ分别为 １３.８８ ｍｇ
ｇ－１ｄ－１和 １.６５ ｍｇｇ－１ｄ－１ꎬ与 ＣＣＣ 差异不显

著ꎬ在 ＣＭＰ 中活性最低ꎬ分别为 ８.７５ ｍｇｇ－１ｄ－１

和 ０.７６ ｍｇｇ－１ｄ－１ꎻ过氧化氢酶、脲酶活性均是在

连作土壤中最高ꎬ分别为 １.１５ ｍｇｇ－１ｈ－１和 ２.４４
ｍｇｇ－１ｄ－１ꎬ在 ＣＭＯ 中活性最低ꎬ分别为 ０.９２ ｍｇ
ｇ－１ｈ－１和 １.３２ ｍｇｇ－１ｄ－１ꎮ

表 １　 娃娃菜连作与轮作模式下土壤化学性质变化

Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｕｎｄｅｒ ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓ
ｃｒｏｐｐｉｎｇ ａｎｄ ｒｏｔａｔｉｏｎ ｍｏｄｅ ｏｆ ｂａｂｙ ｃａｂｂａｇｅ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

硝态氮
ＮＯ－

３－Ｎ
/ (ｍｇｋｇ－１)

速效磷
Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｐ
/ (ｍｇｋｇ－１)

速效钾
Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｋ
/ (ｍｇｋｇ－１)

有机质
Ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ
/ (ｇｋｇ－１)

ＣＣＣ ６.８±０.８４ｃ ２０.４５±３.５５ｄ ２２４.３±１８.９ａ １２.６２±３.７５ａ
ＣＭＢ ６.８±０.８４ｃ ２７.７４±２.６８ｅ １５４.０±１１.５ｂ １０.９４±０.５２ａ
ＣＭＧ １２.２±１.６４ａｂ ７５.７４±２.３６ａ １５１.２±１１.７ｂ １１.９４±１.１９ａ
ＣＭＯ ９.６±４.２２ｂｃ ５９.２５±１.３５ｃ １２９.９±１３.６ｃ １１.３２±０.２６ａ
ＣＭＰ １２.８±０.８４ａ ７１.３０±１.７５ｂ １４５.４±１５.０ｂｃ １１.１２±０.４９ａ

　 　 注:ＣＣＣ:娃娃菜连作ꎻＣＭＢ:娃娃菜－西兰花轮作ꎻＣＭＧ:娃娃菜
－大葱轮作ꎻＣＭＯ:娃娃菜－洋葱轮作ꎻＣＭＰ:娃娃菜－土豆轮作ꎮ 不同
小写字母表示处理间差异显著(Ｐ<０.０５)ꎬ下同ꎮ

Ｎｏｔｅ: ＣＣＣ: Ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓ ｃｒｏｐｐｉｎｇ ｏｆ ｂａｂｙ ｃａｂｂａｇｅꎻ ＣＭＢ: Ｂａｂｙ
ｃａｂｂａｇｅ￣ｂｒｏｃｃｏｌｉ ｒｏｔａｔｉｏｎꎻ ＣＭＧ: Ｂａｂｙ ｃａｂｂａｇｅ￣ｓｃａｌｌｉｏｎ ｒｏｔａｔｉｏｎꎻ ＣＭＯ:
Ｂａｂｙ ｃａｂｂａｇｅ￣ｏｎｉｏｎ ｒｏｔａｔｉｏｎꎻ ＣＭＰ: Ｂａｂｙ ｃａｂｂａｇｅ￣ｐｏｔａｔｏ ｒｏｔａｔｉｏｎ. Ｄｉｆｆｅｒ￣
ｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ａｍｏｎｇ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ (Ｐ
<０.０５)ꎬｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.
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表 ２　 娃娃菜连作与轮作模式下土壤酶活性变化
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｕｎｄｅｒ ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓ

ｃｒｏｐｐｉｎｇ ａｎｄ ｒｏｔａｔｉｏｎ ｍｏｄｅ ｏｆ ｂａｂｙ ｃａｂｂａｇｅ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

碱性磷酸酶
Ａｌｋａｌｉｎｅ

ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ
/ (ｍｇｇ－１ｄ－１)

蔗糖酶
Ｓｕｃｒａｓｅ

/ (ｍｇｇ－１

ｄ－１)

过氧化氢酶
Ｃａｔａｌａｓｅ

/ (ｍｇｇ－１

ｈ－１)

脲酶
Ｕｒｅａｓｅ

/ (ｍｇｇ－１

ｄ－１)

ＣＣＣ １３.５９±０.８０ａ １.４２±０.３９ａｂ １.１５±０.０１ａ ２.４４±０.２５ａ
ＣＭＢ １３.８８±０.６４ａ １.６５±０.２６ａ １.１３±０.０２ａ １.３３±０.２１ｃ
ＣＭＧ １０.４８±０.９３ｂ １.３８±０.２６ａｂ １.００±０.０２ｂ １.５７±０.２０ｂｃ
ＣＭＯ ９.２７±０.７５ｃ １.０７±０.２８ｂｃ ０.９２±０.０３ｃ １.３２±０.３３ｃ
ＣＭＰ ８.７５±０.８６ｃ ０.７６±０.０７ｃ ０.９４±０.０５ｃ １.６６±０.０４ｂ

２.３　 连作与不同轮作方式对土壤微生物多样性和

群落结构的影响

２.３.１　 连作与不同轮作方式对土壤微生物多样性

的影响　 Ａｌｐｈａ 多样性可用来分析不同作物与娃娃

菜轮作时根际土壤的多样性ꎮ 由表 ３ 可见ꎬ各组间

土壤细菌群落丰富度指数(Ｃｈａｏ１ 指数)与 Ｏｂｓｅｒｖｅｄ
ｓｐｅｃｉｅｓ 指数均为 ＣＭＢ 最高ꎬＣＭＰ 最低ꎮ 各组间土

壤细菌群落多样性指数(Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数)由低到高排

序为 ＣＭＯ<ＣＭＧ<ＣＭＰ<ＣＭＢ<ＣＣＣꎬＳｈａｎｎｏｎ 指数由

小到大分别为 ＣＭＯ<ＣＭＰ<ＣＭＧ<ＣＭＢ<ＣＣＣꎬ其中连

作娃娃菜土壤 ＣＣＣ 微生物多样性最高ꎬ为 １０.９６ꎬ轮
作洋葱土壤 ＣＭＯ 多样性最低ꎬ为 １０.１８ꎮ 但土壤细

菌群落丰富度指数(Ｃｈａｏ１ 指数、Ｏｂｓｅｒｖｅｄ 指数)在

各组间差异不显著(Ｐ>０.０５)ꎮ Ｐｉｅｌｏｕ 均匀度指数

表征均匀度ꎬ各组样本中的均匀度在 ８０％以上ꎮ
Ｇｏｏｄ’ ｓ ｃｏｖｅｒａｇｅ 指数表征覆盖度ꎬ各组样本中的

Ｇｏｏｄ’ｓ ｃｏｖｅｒａｇｅ 数值均在 ９８％以上ꎬ证明样本中序

列没有被测出的概率很低ꎬ本次测序结果可以代表

样本的真实情况ꎮ
真菌 ｒＤＮＡ ＩＴＳ 序列分析结果显示ꎬ覆盖度为

１００％(表 ３)ꎬＣｈａｏ１ 指数与 Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ 指数变

化趋势一致ꎬ由大到小排序为 ＣＣＣ >ＣＭＧ>ＣＭＯ>
ＣＭＰ>ＣＭＢꎬ各组间存在显著差异ꎮ ＣＭＰ 的多样性

指数( Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数、Ｓｈａｎｎｏｎ 指数)与均匀度指数

(Ｐｉｅｌｏｕ’ ｓ ｅｖｅｎｎｅｓｓ) 为组间最低ꎬ分别是 ０. ７９０５、
３.８３和 ０.４６５７ꎬＳｉｍｐｓｏｎ 指数与 Ｐｉｅｌｏｕ 均匀度指数在

组间没有显著差异性ꎬ但 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数较 ＣＣＣ 处理

呈显著差异ꎮ
２.３.２　 连作与不同轮作方式对土壤细菌群落组成

及丰度的影响 　 对土壤细菌群落丰度在门水平上

进行分析ꎬ娃娃菜连作与轮作土壤中前 ６ 位的优势

菌门均相同ꎬ但相对丰度含量存在显著差异ꎮ 由表

４ 可见ꎬ与娃娃菜连作土壤 ＣＣＣ 相比ꎬ轮作土壤中

放线菌门(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)和绿弯菌门(Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ)
相对百分比含量明显增加ꎬ而酸杆菌门(Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅ￣

ｒｉａ)和拟杆菌门 (Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ)相对百分比含量明

显降低ꎮ 同时ꎬ轮作洋葱土壤(ＣＭＯ)中的变形菌门

(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)和轮作西兰花土壤(ＣＭＢ)中的芽单

胞菌门(Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ)明显高于其他处理土壤ꎮ
对细菌丰度在属水平上进行分析(表 ４)ꎬ结果

表明轮作导致大部分有益细菌属丰度升高ꎬ有害菌

及其他部分未分类功能作用菌属丰度降低ꎮ 与连

作 ＣＣＣ 相比ꎬＣＭＢ 中相对丰度最高且具显著差异

的细菌属有类诺卡氏菌属(Ｎｏｃａｒｄｉｏｉｄｅｓ)、气微菌属

(Ａｅｒｏｍｉｃｒｏｂｉｕｍ)、Ｌａｍｉａ、ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿Ｇｉｔｔ－ＧＳ－１３６、ｕｎ￣
ｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ＫＤ４－９６、芽单胞菌属(Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｓ)ꎮ ＣＭＧ
中只有粘细菌属(Ｈａｌｉａｎｇｉｕｍ)相对丰度最高且与连

作 ＣＣＣ 存在显著差异ꎮ ＣＭＯ 中贪铜菌属(Ｃｕｐｒｉａｖｉ￣
ｄｕｓ)、鞘脂单胞菌属 ( Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ)、 柄杆菌属

(Ｃａｕｌｏｂａｃｔｅｒ)、远洋杆菌属(Ｐｅｌａｇｉｂａｃｔｅｒｉｕｍ)、Ｇａｉｅｌｌａ
相对丰度百分比含量最高ꎮ ＣＭＰ 中为溶杆菌属

(Ｌｙｓｏｂａｃｔｅｒ)、盐单胞菌属(Ｈａｌｏｍｏｎａｓ)、土生单胞菌

属(Ｔｅｒｒｉｍｏｎａｓ)ꎮ
２.３.３　 连作与不同轮作方式对土壤真菌群落组成及丰

度的影响　 由表 ５ 可见ꎬ子囊菌门(Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ)、油壶

菌门(Ｏｌｐｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ)、担子菌门(Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ)、被
孢霉门 (Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ)是娃娃菜连作与轮作土

壤中共有的优势真菌门ꎬ其中轮作导致子囊菌门

(Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ)丰度高于连作ꎬ但只有轮作大葱 ＣＭＧ
具有显著差异(Ｐ<０.０５)ꎮ 油壶菌门(Ｏｌｐｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ)
与被孢霉门(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ)中轮作西兰花 ＣＭＢ 真

菌门丰度较连作 ＣＣＣ 升高ꎬ其余处理丰度急剧降低ꎮ
ＣＭＧ 在担子菌门(Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ)中丰度显著增加ꎮ

在属水平上分析(表 ５)ꎬ娃娃菜轮作后子囊菌

门(Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ)中的癣囊腔菌属(Ｐｌｅｃｔｏｓｐｈａｅｒｅｌｌａ)、
炭疽菌属(Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ)和链格孢属 (Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ)
丰度变化一致ꎬ均呈显著下降趋势ꎮ 与连作 ＣＣＣ 相

比ꎬ轮作西兰花 ＣＭＢ 在 ４ 个真菌门的 ２０ 种属里面

有 ４ 个属相对百分比含量最高且具显著差异ꎬ包括

毛壳菌属(Ｃｈａｅｔｏｍｉｕｍ)、枝孢菌属(Ｃｌａｄｏｓｐｏｒｉｕｍ)、
Ｉｌｙｏｎｅｃｔｒｉａ、被孢霉属(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ)ꎮ 轮作大葱 ＣＭＧ
为 ４ 个属ꎬ分别是毛葡孢属(Ｂｏｔｒｙｏｔｒｉｃｈｕｍ)、镰刀菌

属( Ｆｕｓａｒｉｕｍ)、无茎真菌属(Ａｃａｕｌｉｕｍ)、支顶孢属

(Ａｃｒｅｍｏｎｉｕｍ)ꎮ 轮作洋葱 ＣＭＯ 和轮作马铃薯 ＣＭＰ 中

多真菌属丰度最低且与连作 ＣＣＣ 之间存在显著差异ꎮ
２.４　 土壤化学性质和微生物种群的相关分析

基于细菌和真菌属的相对丰度和环境变量的

冗余分析(ＲＤＡ)结果如图 １ 所示ꎮ 图 １ａ 显示ꎬ第
一和第二 ＲＤＡ 组分共能解释细菌原始数据中

６３.３８９％的差异比例ꎮ 土壤硝态氮和速效磷与轮作
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表 ３　 娃娃菜连作与轮作模式下土壤细菌和真菌群落 Ａｌｐｈａ 多样性指数

Ｔａｂｌｅ ３　 Ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｕｎｄｅｒ
ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓ ｃｒｏｐｐｉｎｇ ａｎｄ ｒｏｔａｔｉｏｎ ｍｏｄｅ ｏｆ ｂａｂｙ ｃａｂｂａｇｅ

分类
Ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

Ｃｈａｏ１指数
Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ

物种观察数
Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ

辛普森指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

香农指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

Ｐｉｅｌｏｕ 均匀度
Ｐｉｅｌｏｕ’ｓ ｅｖｅｎｎｅｓｓ

覆盖度 / ％
Ｃｏｖｅｒａｇｅ

细菌
Ｂａｃｔｅｒｉａ

ＣＣＣ ８２５５.６１±１２８３.７８ａ ６９６２.５６±８８３.５６ａ ０.９９７６±０.０００４ａ １０.９６±０.１２ａ ０.８６００±０.００８９ａ ９８
ＣＭＢ ９１４７.７７±１１１２.４９ａ ７３９７.７２±６８３.３２ａ ０.９９６９±０.００１３ａ １０.９２±０.１３ａ ０.８４９７±０.００９１ａ ９８
ＣＭＧ ８１５０.７７±１４３３.１７ａ ７１００.９６±９６５.３６ａ ０.９９３６±０.００３６ａ １０.８１±０.３５ａ ０.８４５１±０.０１７１ａ ９８
ＣＭＯ ８７５１.９８±９８０.８７ａ ７２５９.３０±５９１.５６ａ ０.９８２１±０.０１０４ｂ １０.１８±０.５０ｂ ０.７９５６±０.０３６０ｂ ９８
ＣＭＰ ７５６５.１３±５９７.３５ａ ６６９５.５２±４４２.９２ａ ０.９９４５±０.００２７ａ １０.７９±０.２５ａ ０.８４８９±０.０１７３ａ ９９

真菌
Ｆｕｎｇｉ

ＣＣＣ ３７７.６７±３５.７０ａ ３７３.５０±３５.３５ａ ０.８７８７±０.１０９２ａ ５.２０±１.０８ａ ０.６０９０±０.１２４３ａ １００
ＣＭＢ ２７９.０３±４９.２７ｃ ２７３.８２±４６.７４ｃ ０.８２７８±０.２１７４ａ ４.５７±１.２９ａｂ ０.５６６４±０.１６０７ａ １００
ＣＭＧ ３５７.０１±４２.６０ａｂ ３５５.２６±４２.３０ａｂ ０.９１４０±０.０２５４ａ ５.０２±０.４４ａｂ ０.５９２０±０.０３９８ａ １００
ＣＭＯ ３３２.３２±５４.３３ａｂｃ ３３１.７４±５４.４７ａｂｃ ０.９０３１±０.０４５６ａ ５.０１±０.７４ａｂ ０.５９７８±０.０７２１ａ １００
ＣＭＰ ３０１.９０±３３.５３ｂｃ ３００.２０±３２.８９ｂｃ ０.７９０５±０.１１２３ａ ３.８３±０.４９ｂ ０.４６５７±０.０５９８ａ １００

表 ４　 娃娃菜不同种植模式土壤细菌在门和属水平上的丰度变化

Ｔａｂｌｅ ４　 Ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ａｎｄ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｌａｎｔｉｎｇ ｍｏｄｅｓ ｏｆ ｂａｂｙ ｃａｂｂａｇｅ

优势菌门
Ｄｏｍｉｎａｎｔ ｐｈｙｌａ 属 Ｇｅｎｅｒａ

丰度 Ａｂｕｎｄａｎｃｅ / ％
ＣＣＣ ＣＭＢ ＣＭＧ ＣＭＯ ＣＭＰ

变形菌门
Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ

有益菌
Ｐｒｏｂｉｏｔｉｃｓ

有害菌
Ｈａｒｍｆｕｌ

其他
Ｏｔｈｅｒ

总量 Ｔｏｔａｌ ａｍｏｕｎｔ ４１.４６±２.５６ｂ ３５.０２±１.４９ｃ ４３.１３±１.９６ａｂ ４５.３３±４.２６ａ ４３.０４±２.３７ａｂ
贪铜菌属 Ｃｕｐｒｉａｖｉｄｕｓ ２.１４±０.８９ｃ ３.８８±１.８１ｂｃ ７.２８±２.５０ｂ １２.６２±４.９６ａ ６.４３±１.８３ｂ

鞘氨醇单胞菌 Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ １.９３±０.３２ｃ ２.３１±０.３５ｂｃ ２.９８±０.７６ａｂ ３.６５±０.９５ａ ３.３１±０.４０ａ
粘细菌属 Ｈａｌｉａｎｇｉｕｍ １.５４±０.１３ａ １.０７±０.１０ｂ １.５５±０.４７ａ １.４２±０.０７ａ １.３２±０.２２ａｂ

假单胞菌属 Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ １.２１±１.０２ａ ０.６２±１.１２ａｂ ０.２８±０.１３ａｂ ０.０６±０.０４ｂ ０.２９±０.１２ａｂ
德沃斯氏菌属 Ｄｅｖｏｓｉａ ０.７３±０.１０ａ ０.３２±０.１９ｂ ０.２９±０.１４ｂ ０.１４±０.０３ｂ ０.２３±０.１１ｂ
溶杆菌属 Ｌｙｓｏｂａｃｔｅｒ ０.４９±０.１１ｂ ０.６９±０.１１ａ ０.７３±０.０８ａ ０.４６±０.０９ｂ ０.７４±０.１４ａ
柄杆菌属 Ｃａｕｌｏｂａｃｔｅｒ ０.３９±０.１２ｃ ０.４９±０.１４ｃ ０.９２±０.１１ｂ １.３５±０.４５ａ ０.９９±０.１７ｂ
盐单胞菌属 Ｈａｌｏｍｏｎａｓ ０.２２±０.０６ｃ ０.３９±０.０６ｂｃ ０.７２±０.３８ａｂ ０.８９±０.３０ａ ０.９９±０.３８ａ

远洋杆菌属 Ｐｅｌａｇｉｂａｃｔｅｒｉｕｍ ０.１１±０.０４ｃ ０.２７±０.０８ｂｃ ０.４０±０.１１ａｂ ０.５４±０.２２ａ ０.５１±０.２４ａ
伯克氏菌 Ｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａｃｅａｅ １.８３±０.５０ａ １.１７±０.１４ｂ １.０２±０.１０ｂ ０.６０±０.０９ｃ ０.９６±０.３１ｂｃ
沙壤土杆菌属 Ｒａｍｌｉｂａｃｔｅｒ ０.８２±０.１４ａ ０.９１±０.２８ａ ０.５８±０.１７ｂ ０.３４±０.１０ｃ ０.４１±０.０５ｂｃ

ＭＮＤ１ ８.０４±１.４７ａ ６.４１±０.４３ｂ ４.４９±１.３０ｃ ４.８７±０.７６ｃ ３.９１±０.１６ｃ
Ｅｌｌｉｎ６０６７ １.４６±０.０４ａ ０.８９±０.１１ｃｄ １.０８±０.１３ｂ ０.８１±０.１４ｄ １.０３±０.１５ｂｃ

砂单胞菌属 Ａｒｅｎｉｍｏｎａｓ ０.８８±０.１２ａ ０.５２±０.１３ｂ ０.４７±０.０４ｂ ０.５８±０.１１ｂ ０.８５±０.１０ａ
韩国污泥单胞菌 Ｃａｅｎｉｍｏｎａｓ ０.７３±０.１０ａ ０.３２±０.１９ｂ ０.２９±０.１４ｂ ０.１４±０.０３ｂ ０.２３±０.１１ｂ

放线菌门
Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ

有益菌
Ｐｒｏｂｉｏｔｉｃｓ

有害菌 Ｈａｒｍｆｕｌ

其他 Ｏｔｈｅｒ

总量 Ｔｏｔａｌ ａｍｏｕｎｔ １２.６７±１.４０ａ １７.９８±０.３８ａ １６.２６±０.８１ｂ １４.６６±１.９３ｂｃ １４.０４±１.１１ｃｄ
Ｇａｉｅｌｌａ １.３９±０.３０ｂ １.４１±０.０８ｂ １.５２±０.２４ｂ １.９６±０.２３ａ １.６３±０.２６ｂ

类诺卡氏菌属 Ｎｏｃａｒｄｉｏｉｄｅｓ ０.４５±０.０６ｂ ０.７６±０.１７ａ ０.７３±０.２３ａ ０.４７±０.０８ｂ ０.４９±０.１２ｂ
气微菌属 Ａｅｒｏｍｉｃｒｏｂｉｕｍ ０.６１±０.０６ｂｃ ０.９９±０.２０ａ ０.８７±０.３５ａｂ ０.５１±０.０８ｃ ０.６４±０.０６ｂｃ

Ｌａｍｉａ ０.５２±０.０８ｂ ０.７７±０.０６ａ ０.４７±０.０５ｂ ０.４８±０.０４ｂ ０.４８±０.０２ｂ
芽球菌属 Ｂｌａｓｔｏｃｏｃｃｕｓ ０.３３±０.０８ｃ ０.４７±０.０７ｂ ０.６５±０.１０ａ ０.４１±０.０７ｂｃ ０.５３±０.０９ｂ

酸杆菌门
Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ 其他 Ｏｔｈｅｒ

总量 Ｔｏｔａｌ ａｍｏｕｎｔ １４.２２±２.４０ａ １２.３４±１.３１ａｂ １１.１３±１.６８ｂ １２.０７±０.９７ａｂ １２.８９±０.８９ａｂ
Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ｓｕｂｇｒｏｕｐ ６ ５.７８±１.２４ａ ４.８７±０.７１ａｂ ４.０１±０.７８ｂ ４.４７±０.３９ｂ ４.６４±０.４１ｂ

Ｓｕｂｇｒｏｕｐ １０ １.１１±０.１７ａ １.０８±０.２５ａ １.１５±０.３５ａ １.１２±０.１６ａ １.２３±０.０９ａ
ＲＢ４１ ０.８９±０.２３ａ ０.８９±０.１２ａ ０.５７±０.０６ｂ ０.８０±０.１０ａ ０.６３±０.０３ｂ

绿弯菌门
Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ 其他 Ｏｔｈｅｒ

总量 Ｔｏｔａｌ ａｍｏｕｎｔ ９.６５±０.６１ｂ １４.１６±１.９９ａ １０.３１±１.２０ｂ １０.０３±０.６４ｂ ９.９３±０.７４ｂ
Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿Ｇｉｔｔ－ＧＳ－１３６ １.１２±０.２５ｂ ２.２１±０.２８ａ １.１８±０.１８ｂ ０.９９±０.１９ｂ １.０５±０.２４ｂ

Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ＫＤ４－９６ １.２８±０.２０ａｂ １.５０±０.２８ａ １.０８±０.１９ｂ １.０９±０.１５ｂ １.１８±０.１７ｂ
芽单胞菌门

Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ 其他 Ｏｔｈｅｒ
总量 Ｔｏｔａｌ ａｍｏｕｎｔ ７.９３±１.２８ａｂ ８.１８±０.７１ａ ６.４４±０.８７ｃ ６.５４±０.６６ｃ ６.８３±０.６７ｂｃ

芽单胞菌属 Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｓ ０.８７±０.１７ｂｃ １.１７±０.１５ａ ０.９６±０.１９ｂ ０.６９±０.１３ｃ ０.７５±０.１１ｂｃ

拟杆菌门
Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ

有益菌
Ｐｒｏｂｉｏｔｉｃｓ
有害菌
Ｈａｒｍｆｕｌ

总量 Ｔｏｔａｌ ａｍｏｕｎｔ ５.５８±１.８１ａ ３.７０±０.６９ｂｃ ４.７１±０.４６ａｂ ２.９７±０.４１ｃ ４.４６±０.４６ｂ
土生单胞菌属 Ｔｅｒｒｉｍｏｎａｓ ０.２１±０.０６ｂｃ ０.１８±０.０３ｃ ０.２７±０.０６ａｂ ０.１８±０.０３ｃ ０.３０±０.０７ａ
黄杆菌属 Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ １.１５±１.０９ａ ０.０８±０.０６ｂ ０.３４±０.０７ｂ ０.０３±０.０３ｂ ０.３０±０.２０ｂ

Ｏｈｔａｅｋｗａｎｇｉａ ０.３３±０.１３ａ ０.１６±０.０３ｃ ０.３１±０.１０ａｂ ０.２０±０.０１ｂｃ ０.３２±０.０８ａｂ

大葱 ＣＭＧ、洋葱 ＣＭＯ、马铃薯 ＣＭＰ 处理呈正相关关

系ꎮ 同时ꎬ这些理化因子对贪铜菌属(Ｃｕｐｒｉａｖｉｄｕｓ)、
柄杆 菌 属 ( Ｃａｕｌｏｂａｃｔｅｒ )、 鞘 脂 单 胞 菌 属 ( Ｓｐｈｉｎ￣

ｇｏｍｏｎａｓ)等微生物有显著正影响ꎬ对 ＭＮＤ１ 菌属有

显著负影响ꎮ 图 １ｂ 结果表明ꎬＲＤＡ１ 轴与 ＲＤＡ２ 轴

分别占真菌变异总量的 ６０.１３％和５.５０１％ꎮ 真菌中
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油壶菌属(Ｏｌｐｉｄｉｕｍ)与土壤过氧化氢酶、碱性磷酸

酶、脲酶等化学因子呈正相关ꎬ毛葡孢属(Ｂｏｔｒｙｏｔｒｉ￣
ｃｈｕｍ)、无茎真菌属(Ａｃａｕｌｉｕｍ)等真菌与其呈负相

关ꎮ 此外对于细菌和真菌ꎬ第一组分(ＲＤＡ１)可将

ＣＣＣ、ＣＭＢ 与 ＣＭＧ、ＣＭＯ、ＣＭＰ 处理分开ꎬ土壤硝态

氮是改变细菌和真菌群落结构的最重要因素ꎮ

表 ５　 娃娃菜不同种植模式土壤真菌在门和属水平上的丰度变化

Ｔａｂｌｅ ５　 Ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｉ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ａｎｄ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｌａｎｔｉｎｇ ｍｏｄｅｓ ｏｆ ｂａｂｙ ｃａｂｂａｇｅ

优势菌门
Ｄｏｍｉｎａｎｔ ｐｈｙｌａ

属
Ｇｅｎｅｒａ

丰度 Ａｂｕｎｄａｎｃｅ / ％
ＣＣＣ ＣＭＢ ＣＭＧ ＣＭＯ ＣＭＰ

子囊菌门
Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ

总量 Ｔｏｔａｌ ａｍｏｕｎｔ ４５.０８±１２.７９ｂ ５７.５８±２１.３２ｂ ７８.４９±５.５９ａ ５３.８６±１４.８７ｂ ５５.８０±１９.３０ｂ
毛葡孢属 Ｂｏｔｒｙｏｔｒｉｃｈｕｍ ７.５１±４.４７ｃ １６.４０±７.７９ｃ ３６.２４±９.８５ａ ２１.５８±７.３６ｂｃ３１.６４±１６.９４ａｂ
镰刀菌属 Ｆｕｓａｒｉｕｍ ４.３８±２.２４ｂ ６.７１±２.２６ｂ １１.０２±３.５７ａ ５.７５±３.０３ｂ ３.６７±１.２３ｂ

癣囊腔菌 Ｐｌｅｃｔｏｓｐｈａｅｒｅｌｌａ ６.０１±４.７２ａ １.９１±０.９１ｂ １.５１±０.２８ｂ ０.５８±０.４７ｂ ３.０７±４.２０ａｂ
毛壳菌属 Ｃｈａｅｔｏｍｉｕｍ １.５６±１.１７ｂ ５.０１±２.５８ａ １.６６±０.８６ｂ ２.３２±０.７０ｂ １.５３±０.８８ｂ
无茎真菌属 Ａｃａｕｌｉｕｍ ０.４４±０.５５ｂ ０.７３±０.５２ｂ ４.２５±２.１８ａ １.６９±０.７０ｂ １.９４±１.９５ｂ

炭疽菌属 Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ ４.２６±２.３０ａ １.２７±１.３６ｂ ０.１７±０.１０ｂ ０.０３±０.０７ｂ ０.８２±０.７２ｂ
刺毛四枝孢属 Ｔｅｔｒａｃｌａｄｉｕｍ １.１４±０.７９ａ １.３５±０.９２ａ １.３５±０.６７ａ １.３６±０.６４ａ ０.９７±０.６６ａ

链格孢属 Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ ２.４２±２.３１ａ １.０３±０.８１ａｂ ０.３７±０.２４ｂ ０.７１±１.０８ｂ ０.２０±０.１１ｂ
枝孢菌属 Ｃｌａｄｏｓｐｏｒｉｕｍ １.０４±０.５１ａｂ １.３４±１.３９ａ ０.２６±０.２３ｂ ０.３８±０.３１ｂ ０.０８±０.０４ｂ
头束霉属 Ｃｅｐｈａｌｏｔｒｉｃｈｕｍ ０.０２±０.０４ａ ０.００±０.００ａ ０.０６±０.０８ａ ０.１３±０.１２ａ ３.３６±６.１６ａ

假裸囊菌属 Ｐｓｅｕｄｏｇｙｍｎｏａｓｃｕｓ ０.５２±０.３７ａ １.０２±０.４７ａ ０.５５±０.３３ａ ０.７５±０.８６ａ ０.３６±０.３０ａ
支顶孢属 Ａｃｒｅｍｏｎｉｕｍ ０.３５±０.２７ｂ ０.２６±０.３７ｂ ０.９１±０.２８ａ ０.１８±０.１６ｂ ０.６８±０.６８ａｂ

Ｉｌｙｏｎｅｃｔｒｉａ ０.４６±０.４１ａｂ ０.８０±０.４９ａ ０.４４±０.２５ａｂ ０.１５±０.２４ｂ ０.０９±０.０４ｂ
油壶菌门

Ｏｌｐｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ
总量 Ｔｏｔａｌ ａｍｏｕｎｔ ２６.３９±１９.９０ａ ２９.８７±２５.３５ａ ０.２５±０.１１ｂ ０.１１±０.０８ｂ ０.０９±０.０７ｂ
油壶菌属 Ｏｌｐｉｄｉｕｍ ２６.２１±１９.８１ａ ２９.８１±２５.３８ａ ０.２４±０.１０ｂ ０.１０±０.０７ｂ ０.０９±０.０７ｂ

担子菌门
Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ

总量 Ｔｏｔａｌ ａｍｏｕｎｔ ４.２４±１.７８ａｂ ０.８３±０.４４ｂ ６.３８±６.６３ａ ４.１５±３.６４ａｂ ０.８２±０.５４ｂ
镰刀霉属 Ｓｙｍｍｅｔｒｏｓｐｏｒａ ０.０７±０.０７ａ ０.０１±０.０２ａ ２.６６±５.９３ａ ０.０２±０.０４ａ ０.０１±０.０２ａ

被孢霉门
Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ

总量 Ｔｏｔａｌ ａｍｏｕｎｔ １.３７±０.８３ｂ ５.０８±５.０２ａ ０.９３±０.２７ｂ １.２０±０.６３ｂ １.０１±０.５６ｂ
被孢霉属 Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ １.３７±０.８３ｂ ５.０８±５.０２ａ ０.９３±０.２７ｂ １.２０±０.６３ｂ １.０１±０.５６ｂ

图 １　 土壤细菌和真菌属的相对丰度与环境变量之间的冗余分析
Ｆｉｇ.１　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａ

ａｎｄ ｆｕｎｇｉ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｖａｒｉａｂｌｅｓ

３　 讨　 论

连作是蔬菜作物集约化农业生产的常见做法ꎬ
但长期的单一栽培种植可能会对土壤的理化性质、
酶、微生物群落和产量产生重大的负面影响[２０]ꎮ 而

轮作作为解决单一连作问题的种植模式受到广泛

好评ꎬ在影响作物活力和相关微生物的情况下轮作

模式具有更高产量和生物量[２１]ꎬ有机农业的粮食生

产中作物轮作为全球作物生产带来了正影响[２２]ꎬ同
时ꎬ轮作不仅可以增加土壤水解酶活性ꎬ还能提高
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作物的水分利用效率[２３]ꎮ 本文研究了娃娃菜在不

同轮作模式下的土壤养分性质ꎬ结果发现娃娃菜与

不同科作物轮作后土壤硝态氮、速效磷养分迅速积

累ꎬ此结果与徐蕾[９] 的研究结果相似ꎮ 而与同科作

物西兰花轮作后ꎬ土壤硝态氮养分无明显变化ꎬ此
结果与范庆锋等[２４]研究结果一致ꎮ 同时ꎬ不同作物

和娃娃菜轮作与娃娃菜连作相比ꎬ速效钾与有机质

含量降低ꎮ
土壤酶活性可以作为土壤中物质能量代谢旺

盛程度和土壤质量水平研究指标[２５]ꎮ 众多研究表

明ꎬ酶与土壤生物、生态条件有显著相关性ꎬ同时在

提高作物生育力、生产力等方面具有重要作用[２６]ꎮ
本研究中娃娃菜与马铃薯轮作后碱性磷酸酶和蔗糖

酶活性最低ꎬ与西兰花轮作后二者活性最高ꎻ娃娃菜

与洋葱轮作后过氧化氢酶与脲酶活性最小ꎬ与娃娃菜

连作后二者酶活性最大ꎮ 后续可以在验证所得结论

的基础上ꎬ结合土壤微生物生态循环方面着重选择对

土壤微生物具有较高影响的土壤酶活性进行分析ꎬ以
期明确土壤微生物与酶活性之间的关系ꎮ

土壤微生物的存在使土壤成为一个活的生命

体ꎬ其在土壤内部发挥着重要作用的同时还负责维

持整体的生态系统[２７]ꎬ而土壤环境因子的变化会直

接导致土壤微生物的变化[２８]ꎬ进而影响整个土壤微

生物生态环境ꎮ 本试验细菌群落结构分析结果表

明ꎬ娃娃菜连作与轮作土壤中的细菌具有相似的优

势菌门ꎬ但不同物种的丰度变化较大ꎮ 其中放线菌

门(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)和绿弯菌门(Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ)丰度较

连作增加ꎬ酸杆菌门 ( Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ) 和拟杆菌门

(Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ)丰度降低ꎮ 并轮作洋葱土壤中的变

形菌门(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)和轮作西兰花土壤中的芽单

胞菌门(Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ)丰度最高ꎮ 丰度增高的

门中包括有益菌 Ｇａｉｅｌｌａ 菌属(参与土壤 Ｎ２Ｏ 的释

放[２９] )、 Ｃｕｐｒｉａｖｉｄｕｓ 菌 属 ( 修 复 重 金 属 污 染 土

壤[３０])、Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ 和 Ｌｙｓｏｂａｃｔｅｒ 菌属(分解有害

物质和分泌促生长物质[３１－３２] )、Ｈａｌｉａｎｇｉｕｍ(生物防

治植物病害[３３] )、 Ｃａｕｌｏｂａｃｔｅｒ (降解重金属并解

毒[３４])、Ｈａｌｏｍｏｎａｓ(有明显的抗菌作用[３５] )、Ｐｅｌａｇｉ￣
ｂａｃｔｅｒｉｕｍ(参与降解各种污染物和毒物[３６] )等ꎬ而
Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ ( 促 进 植 物 生 长、 抑 制 病 害[３７] ) 与

Ｄｅｖｏｓｉａ(生物降解呕吐毒素及其衍生物[３８] )有益菌

属丰度的降低可能是因为种植方式的变化导致作

物不再需要面临严峻的土壤环境致使丰度降低ꎮ
此外ꎬ娃娃菜轮作同科作物西兰花后土壤中的有害

细菌如 Ｎｏｃａｒｄｉｏｉｄｅｓ 等丰度增加ꎮ 因此ꎬ在细菌层面

结合其多样性分析ꎬ轮作洋葱土壤的多样性指数与

均匀度与其他处理有显著性差异ꎬ是较优的栽培方

式ꎮ 轮作同科作物西兰花的土壤表现较差ꎬ不推荐

种植ꎮ
对土壤真菌群落结构进行分析ꎬ结果发现ꎬ连

作与轮作土壤中的优势菌门相同ꎬ子囊菌门(Ａｓｃｏ￣
ｍｙｃｏｔａ)丰度最高ꎮ 阳祥等[３９] 研究发现不同轮作模

式下土壤环境中的主要真菌门类也是子囊菌门(Ａｓ￣
ｃｏｍｙｃｏｔａ)ꎮ 从真菌属水平上分析得出ꎬ轮作不同科

作物洋葱和马铃薯后土壤中大部分真菌相对百分

比含量降低ꎬ且存在与连作之间具显著差异菌属ꎮ
而轮作同科作物西兰花与不同科作物大葱后其各

土壤中均存在 ４ 个菌属较连作丰度升高且具有显著

性差异ꎬ分别为毛壳菌属(Ｃｈａｅｔｏｍｉｕｍ)、枝孢菌属

(Ｃｌａｄｏｓｐｏｒｉｕｍ)、Ｉｌｙｏｎｅｃｔｒｉａ、被孢霉属(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ)和
毛葡孢属(Ｂｏｔｒｙｏｔｒｉｃｈｕｍ)、镰刀菌属(Ｆｕｓａｒｉｕｍ)、无
茎真菌属(Ａｃａｕｌｉｕｍ)、支顶孢属(Ａｃｒｅｍｏｎｉｕｍ)ꎮ 因

此ꎬ在真菌层面结合其多样性分析ꎬ轮作洋葱和马

铃薯的多样性指数和丰富度指数较低ꎬ推荐种植ꎮ
ＲＤＡ 分析图可以用以探索群落物种组成受环

境变量约束的关系ꎮ 刘亚军等[４０] 认为ꎬ不同土壤养

分与土壤微生物群落结构之间存在相互促进或相

互制约的关系ꎮ 本研究发现速效磷与贪铜菌属

(Ｃｕｐｒｉａｖｉｄｕｓ)、柄杆菌属(Ｃａｕｌｏｂａｃｔｅｒ)、鞘脂单胞菌

属(Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ)等有益菌属呈正相关ꎬ土壤过氧

化氢酶、碱性磷酸酶、脲酶等化学因子与油壶菌属

(Ｏｌｐｉｄｉｕｍ)等真菌呈正相关关系ꎬ但土壤硝态氮是

改变细菌和真菌群落结构的最重要因素ꎮ 蔬菜极

易累积硝态氮ꎬ但含量过高有可能造成硝酸盐中

毒ꎬ它是衡量蔬菜品质的重要指标[４１]ꎮ 杜雷等[４２]

研究认为ꎬ随着作物生育期的推进ꎬ硝态氮能促进

其根际土壤细菌数量ꎬ抑制真菌增长ꎬ但都具有显

著性作用ꎮ 这与本文研究结果一致ꎬ改变蔬菜细菌

和真菌群落结构的最重要因素是土壤硝态氮ꎮ 未

来可以在硝态氮是如何影响作物根际土壤细菌和

真菌群落结构方面入手ꎬ研究影响机理ꎬ明确运行

机制ꎬ在作物生理层次进一步突破ꎮ

４　 结　 论

与娃娃菜连作相比ꎬ娃娃菜轮作大葱根际土壤

速效磷含量最高ꎬ过氧化氢酶、脲酶活性最低ꎻ轮作

马铃薯土壤硝态氮含量最高ꎬ碱性磷酸酶、蔗糖酶

活性最低ꎮ 通过研究作物根际土壤细菌丰度值ꎬ发
现轮作会导致大部分有益细菌属丰度升高ꎬ有害菌

及其他部分未分类功能菌属丰度降低ꎮ 同时真菌

群落组成研究结果显示ꎬ轮作洋葱和马铃薯时土壤
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中多真菌属丰度最低且与娃娃菜连作之间存在显

著差异ꎮ 因此ꎬ缓解或避免设施娃娃菜连作障碍理

想的轮作作物优先为洋葱ꎬ马铃薯次之ꎮ
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