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不同种植年限对特殊药材土壤化学
性质和微生物多样性的影响

张英英１ꎬ２ꎬ３ꎬ魏玉杰１ꎬ２ꎬ３ꎬ吴之涛１ꎬ２ꎬ３ꎬ杨宪忠１ꎬ２ꎬ３

(１.甘肃省农业工程技术研究院ꎬ甘肃 武威 ７３３００６ꎻ２.甘肃省特种药源植物种质创新与安全利用重点实验室ꎬ甘肃 武威 ７３３００６ꎻ
３.武威市祁连山区道地中药材生态栽培技术创新中心ꎬ甘肃 武威 ７３３００６)

摘　 要:以不同种植年限特殊药材根际土壤为材料ꎬ采用 ＩｌｌｕｍｉｎａＮｏｖａＳｅｑ 高通量测序法和常规分析方法ꎬ分析

了种植年限(０ ａꎬ１ ａꎬ４ ａꎬ２４ ａ)对根际土壤化学性质及微生物群落多样性的影响ꎮ 结果表明:连续种植 ２４ ａ 后ꎬ土壤

电导率、硝态氮含量显著高于其他种植年限ꎮ 特殊药材连作对土壤细菌 α－多样性指数均无显著影响ꎬ但土壤细菌丰

富度和多样性减少ꎻ连续种植 ２４ ａ 真菌 α－多样性指数中 ＡＣＥ 指数、Ｃｈａｏ１ 指数显著高于种植 １ ａꎬ真菌丰富度和多

样性增加ꎮ 细菌群落 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ(变形菌门)、Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ(酸杆菌门)、Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ(放线菌门)为优势菌门ꎬ
Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ(鞘氨醇单胞菌属)、Ｘａｎｔｈｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ(黄单胞菌科)相对丰度随着种植年限增加呈明显上升趋势ꎬ未知

菌属 ＲＢ４１、Ｌｙｓｏｂａｃｔｅｒ(溶杆菌属)相对丰度呈下降趋势ꎮ 土壤真菌群落 Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ(被孢霉门)、Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ(子
囊菌门)、Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ(担子菌门)为优势菌门ꎬＭｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ(被孢霉属)相对丰度随种植年限增加呈先增后降趋势ꎬ
Ｆｕｓａｒｉｕｍ(镰刀菌属)、Ｃｌａｄｏｓｐｏｒｉｕｍ(枝孢属)、Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ(曲霉属)相对丰度均随种植年限增加呈先降后升趋势ꎬ连续

种植 ２４ ａ 土壤 Ｆｕｓａｒｉｕｍ 相对丰度高于种植 １ ａ、４ ａꎬＦｕｓａｒｉｕｍ 相对丰度增加是导致特殊药材连作障碍的重要原因ꎮ
Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ(担子菌门)、Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ(子囊菌门)、Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ(壶菌门)、Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ(毛霉门)相对丰度与土壤

电导率、硝态氮呈正相关ꎬｐＨ、硝态氮、电导率等理化性质改变是影响土壤微生物群落变化的重要因素ꎮ
关键词:根际微生物ꎻ连作ꎻ高通量测序ꎻ土壤微生物群落
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　 　 特殊药材包含吗啡、可待因等 ３０ 多种生物

碱[１]ꎬ是重要的药源植物ꎬ其果实的乳汁、果壳、种
子嫩苗均可入药ꎬ有镇痛、镇静、止咳等多种药用功

效ꎮ 生产上特殊药材采用封闭式管理ꎬ在同一地块

连续种植十余年ꎬ导致土壤理化性质恶化ꎬ霜霉病

等病害频发ꎬ使植株长势变弱ꎬ产量和品质下降ꎬ这
已成为影响特殊药材规范化栽培和生产的重要问

题ꎮ 特殊药材轮作倒茬在实际生产中难以运用ꎬ连
作模式难以避免ꎬ深入了解特殊药材连作障碍的产

生机理ꎬ探索能够缓解或克服其连作障碍的有效方

法已成为特殊药材种植过程中亟待解决的关键

问题ꎮ
连作障碍是多种原因共同作用的结果ꎬ前人研

究发现造成连作障碍的原因有以下 ３ 点:一是土壤

养分失衡ꎬ有害代谢产物积累ꎬ矿质元素含量发生

变化ꎬ特别是随种植年限的增加ꎬ养分供给不平衡ꎬ
微生物种群失衡ꎬ导致土壤质量严重下降[２]ꎻ二是

连作后土壤微生物结构及多样性的变化ꎬ导致土壤

性质恶化ꎬ微生物群落结构失衡ꎬ主要表现为根际

土壤微生物由细菌型向真菌型发展[３]ꎻ三是药材自

身根系分泌物的毒害作用ꎬ植株地上部和根系会分

泌出某些特殊物质抑制其生长和发育ꎬ产生自毒作

用ꎬ包括酸类、酯类等已被报道的化感自毒物质很

容易在土壤中积累ꎬ造成土壤理化性质恶化并对植

株的生物膜系统及保护酶系统造成损害ꎬ特别是随

着连作年限增加ꎬ根系分泌物增加ꎬ使得根际微生

物群落失调ꎬ植株抗逆能力下降ꎬ根际环境逐渐变

为酸性ꎬ有利于真菌的生长而细菌数量则逐渐减

少[４－５]ꎮ 药用植物与根际微生物之间存在着复杂的

相互作用关系ꎬ药用植物通过根系分泌物对根际微

生物的多样性和丰富度产生影响ꎬ而根际微生物的

代谢产物对药用植物的生长发育、营养吸收、抗病

能力、品质等都有重要的影响[４ꎬ６]ꎮ 目前ꎬ对于药用

植物连作障碍的研究主要集中在地黄、三七、人参

等方面[６－８]ꎬ引起连作障碍的原因也不尽相同ꎮ 虽

然各种缓解连作障碍的种植模式被不断提出ꎬ但关

于药用植物连作障碍产生的机制以及根际微生物

克服或缓解连作障碍的机制等问题还需更深入的

研究ꎮ
本研究从药用植物－土壤－微生物的互作关系

方面入手ꎬ利用 ｌｌｕｍｉｎａＮｏｖａＳｅｑ 高通量测序技术ꎬ对
不同种植年限特殊药材根际土壤微生物群落结构

和多样性进行深度研究ꎬ并揭示根际微生物、环境

因子之间的相互关联及其互作效应ꎬ为克服特殊药

材种植引起的连作障碍提供理论依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验概况及土壤样品的采集

试验地位于平原和沙漠戈壁边缘交汇地带ꎬ平
均海拨 １ ７００ ｍꎬ年平均气温约 ７.６℃ꎬ多年平均降水

量约 １９０ ｍｍꎬ年蒸发量约 ２ ４００ ｍｍꎬ年均日照时数

２ ７２４.８ ｈꎬ年降水分布不均ꎬ主要集中在 ５—９ 月ꎮ
试验区土壤为灌漠土ꎬ试验共设 ４ 个处理:种植特殊

药材 １ ａ(Ｙ１)ꎬ连续种植特殊药材 ４ ａ(Ｙ２)ꎬ连续种

植特殊药材 ２４ ａ(Ｙ３)ꎬ试验地均属同一封闭区域的

相邻地块ꎬ因特殊性统一封闭管理ꎬ种植、施肥及其

他管理措施保持一致ꎬ肥料种类及用量均一致ꎻ对
照(ＣＫ)为同一封闭区域没有种植过特殊药材的相

邻地块ꎬ当年施肥量与其他处理一致ꎮ 于开花期每

个处理样地随机选取 １５ 株特殊药材ꎬ收集根系表面

０~５ ｍｍ 的土壤ꎬ混合均匀ꎬ一部分保存于－８０℃低

温冷冻用于 ＤＮＡ 提取ꎬ一部分风干后用于土壤理化

性质测定ꎬ一部分 ４℃冰箱保存ꎬ用于土壤硝态氮和

铵态氮含量测定ꎮ
１.２　 土壤理化性质测定

有机质、ｐＨ 值、电导率、全氮、碱解氮、全磷、有
效磷、速效钾、有效态铜、有效态锌、有效态铁、有效

态锰均参照鲍士旦等[９] 的相关标准方法进行测定ꎻ
铵态氮、硝态氮分别用土壤铵态氮、土壤硝态氮试

剂盒(苏州科铭生物技术有限公司生产)提取ꎬＳＰ－

１５１第 １ 期　 　 　 　 　 张英英等:不同种植年限对特殊药材土壤化学性质和微生物多样性的影响



７６５ 型紫外可见光分光光度计(上海光谱仪器有限

公司)测定ꎮ
１.３　 土壤 ＤＮＡ 提取和高通量测序

土壤微生物 ＤＮＡ 提取:每个土样分别称取

０.５００ ｇꎬ３ 次重复ꎬ用 ＰｏｗｅｒＳｏｉｌ 􀅹 ＤＮＡＩｓｏｌａｔｉｏｎＫｉｔ 试
剂盒提取土壤微生物基因组总 ＤＮＡꎮ 所有土壤样

品的细菌 １６ＳｒＤＮＡＶ３＋Ｖ４ 区扩增用引物 ３３８Ｆ(５'－
ＡＣＴＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡ－３')和引物 ８０６Ｒ(５'－
ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ－ ３ ') 进行ꎬ所有土壤

样品的真菌 ＩＴＳ１Ｆ－ＩＴＳ２Ｒ 区扩增用引物 ＩＴＳ１Ｆ(５'－
ＣＴＴＧＧＴＣＡＴＴＴＡＧＡＧＧＡＡＧＴＡＡ－３ ')和 ＩＴＳ２Ｒ(５ '－
ＧＣＴＧＣＧＴＴＣＴ－ＴＣＡＴＣＧＡＴＧＣ－３')进行ꎬＰＣＲ 产物

由 ＡＭＰｕｒｅＸＴｂｅａｄｓ ( ＢｅｃｋｍａｎＣｏｕｌｔｅｒＧｅｎｏｍｉｃｓꎬ
ＤａｎｖｅｒｓꎬＭＡꎬＵＳＡ)纯化ꎬＱｕｂｉｔ ( ＩｎｖｉｔｒｏｇｅｎꎬＵＳＡ)定

量ꎮ 扩增子池用于测序ꎬ扩增子文库的大小和数量

分别在 Ａｇｉｌｅｎｔ ２１００ 生物分析仪(Ａｇｉｌｅｎｔꎬ美国)和

Ｉｌｌｕｍｉｎａ(ＫａｐａＢｉｏｓｃｉｅｎｃｅｓꎬＷｏｂｕｒｎꎬＭＡꎬ美国) 的文

库定量试剂盒上进行评估ꎮ 在 ＮｏｖａＳｅｑ ＰＥ２５０ 平台

上对库进行排序ꎮ 样品在 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＮｏｖａＳｅｑ 平台上

进行测序ꎬ测序由 ＴＳＩＮＧＫＥ 提供ꎮ 建库和测序工作

委托北京擎科生物科技有限公司完成ꎮ
１.４　 测序数据处理与分析

使用 Ｔｒｉｍｍｏｍａｔｉｃ ｖ ０.３３ 软件ꎬ对测序得到的

ＲａｗＲｅａｄｓ 进行过滤ꎬ然后使用 Ｃｕｔａｄａｐｔ １.９.１ 软件

进行引物序列的识别与去除ꎬ得到不包含引物序列

的 ＣｌｅａｎＲｅａｄｓꎻ 再 使 用 Ｕｓｅａｒｃｈｖ １０ 软 件ꎬ 通 过

ｏｖｅｒｌａｐ 对每个样品的 ＣｌｅａｎＲｅａｄｓ 进行拼接ꎬ然后根

据不同区域的长度范围对拼接后数据进行长度过

滤ꎬ使用 ＵＣＨＩＭＥｖ ４.２ 软件ꎬ鉴定并去除嵌合体序

列ꎬ得到最终有效数据 ( Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ Ｒｅａｄｓ)ꎮ 划分

ＯＴＵｓꎬ进行多样性分析、差异分析、相关性分析ꎮ
１.５　 统计分析

利用 ＳＰＳＳ １９.０ 软件ꎬ采用单因素方差分析方

法ꎬ检验土壤化学性质及高通量测序得到的微生物

丰富度、多样性指数之间的差异ꎮ 检验水平为 α<
０.０５ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 不同种植年限对特殊药材根际土壤化学性质

及微量元素的影响

　 　 由表 １ 可知ꎬ不同种植年限对特殊药材根际土

壤的 ｐＨ 没有显著影响ꎬ但与 ＣＫ 相比ꎬ各处理均有

下降ꎮ 全氮、碱解氮、全磷、速效钾、有效态铁和有

效态锰均表现为 Ｙ１ 处理显著高于其他处理ꎮ 有机

质含量 Ｙ１ 显著高于 Ｙ３ 与 ＣＫꎬ与 Ｙ２ 差异不显著ꎮ
有机质、全氮、碱解氮、铵态氮、全磷、有效磷、有效

态铜、有效态铁、有效态锰含量整体均随种植年限

增加呈现先增后降趋势ꎮ 电导率与硝态氮均表现

为 Ｙ３ 处理显著高于其他处理ꎬ电导率分别为 ＣＫ、
Ｙ１、Ｙ２ 处理的 ７.２０ 倍、４.２６ 倍、２.００ 倍ꎬ硝态氮分别

为 ＣＫ、Ｙ１、Ｙ２ 处理的 ２１.２８ 倍、８.１３ 倍、３.６１ 倍ꎬ随
着种植年限增加表现出明显的增加趋势ꎬ均表现为

Ｙ３>Ｙ２>Ｙ１>ＣＫꎻ速效钾表现为 ＣＫ 显著低于 Ｙ１、Ｙ３
处理ꎬ与 Ｙ２ 处理差异不显著ꎬ有效态锌表现为 Ｙ１、
Ｙ２、Ｙ３ 显著高于 ＣＫꎬ２ 个指标均表现为 Ｙ１>Ｙ３>Ｙ２
>ＣＫꎮ

表 １　 不同种植年限对特殊药材根际土壤化学性质及微量元素的影响

Ｔａｂｌｅ １　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｒｏｐｐｉｎｇ ｙｅａｒｓ ｏｎ ｓｏｉｌ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｎｄ ｔｒａｃｅ ｅｌｅｍｅｎｔｓ ｏｆ ｓｐｅｃｉａｌ ｍｅｄｉｃｉｎａｌ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｐＨ

电导率
Ｅｌｅｃｔｒｉｃａｌ

ｃｏｎｄｕｃｔｉｖｉｔｙ
/ (ｕｓ􀅰ｃｍ－１)

有机质
Ｏｒｇａｎｉｃ
ｍａｔｔｅｒ

/ (ｇ􀅰ｋｇ－１)

全氮
Ｔｏｔａｌ

ｎｉｔｒｏｇｅｎ
/ (ｇ􀅰ｋｇ－１)

碱解氮
Ａｌｋａｌｉｎｅ
ｎｉｔｒｏｇｅｎ

/ (ｍｇ􀅰ｋｇ－１)

铵态氮
Ａｍｍｏｎｉｕｍ
ｎｉｔｒｏｇｅｎ

/ (ｍｇ􀅰ｋｇ－１)

硝态氮
Ｎｉｔｒａｔｅ
ｎｉｔｒｏｇｅｎ

/ (ｍｇ􀅰ｋｇ－１)

ＣＫ ９.１４±０.０６ａ ８４.６３±６.４３ｂ １１.００±０.３８ｂｃ ０.４０±０.１６ｂ ６１.６７±４.０６ｂ ０.４５±０.１０ｂ ５.１５±０.５７ｂ
Ｙ１ ８.８１±０.２４ａ １４２.９０±３８.０６ｂ １２.３７±０.４３ａ １.０４±０.０９ａ １０９.３３±７.２２ａ １.６８±０.３８ａ １３.４８±２.５２ｂ
Ｙ２ ８.８６±０.０８ａ ３０４.８３±１０３.９４ｂ １１.９３±０.０９ａｂ ０.６８±０.０１ｂ ７２.３３±１.３３ｂ １.０４±０.３８ａｂ ３０.３６±４.５９ｂ
Ｙ３ ８.８６±０.１８ａ ６０８.９７±９３.９３ａ １０.０４±０.２５ｃ ０.６５±０.０３ｂ ６０.６７±３.１８ｂ ０.７２±０.１０ｂ １０９.６３±１５.２９ａ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

全磷
Ｔｏｔａｌ

ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ
/ (ｇ􀅰ｋｇ－１)

有效磷
Ａｖａｉｌａｂｌｅ
ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ

/ (ｍｇ􀅰ｋｇ－１)

速效钾
Ａｖａｉｌａｂｌｅ
ｐｏｔａｓｓｉｕｍ

/ (ｍｇ􀅰ｋｇ－１)

有效态铜
Ａｖａｉｌａｂｌｅ
ｃｏｐｐｅｒ

/ (ｍｇ􀅰ｋｇ－１)

有效态锌
Ａｖａｉｌａｂｌｅ

ｚｉｎｃ
/ (ｍｇ􀅰ｋｇ－１)

有效态铁
Ａｖａｉｌａｂｌｅ

ｉｒｏｎ
/ (ｍｇ􀅰ｋｇ－１)

有效态锰
Ａｖａｉｌａｂｌｅ
ｍａｎｇａｎｅｓｅ

/ (ｍｇ􀅰ｋｇ－１)

ＣＫ ０.５１±０.０１ｂ １２.１０±１.７６ｂ ６７.００±３.０６ｃ １.３３±０.０３ａ ０.５７±０.０５ｃ ８.７０±０.８４ｂ ５.２３±０.２３ｂ
Ｙ１ ０.６３±０.０２ａ ５８.６３±１０.３０ａ ４２９.００±７３.５１ａ １.４４±０.１０ａ ２.８３±０.１９ａ １２.３０±０.８５ａ １２.１０±０.５５ａ
Ｙ２ ０.５３±０.０１ｂ ４２.１７±９.９６ａ ９８.６７±２１.６２ｂｃ １.２５±０.０３ａ １.２７±０.０６ｂ ８.１７±０.７３ｂ ６.４０±１.０７ｂ
Ｙ３ ０.５０±０.０４ｂ ４０.５３±５.５２ａ ２２６.００±４６.８０ｂ ０.９８±０.０３ｂ ２.７０±０.２２ａ ４.５０±０.３２ｃ ４.３３±０.４５ｂ

　 　 注:同列不同小写字母表示在 Ｐ<０.０５ 水平上差异显著ꎮ
Ｎｏｔｅ: Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｃｏｌｕｍｎ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ａｔ Ｐ<０.０５ ｌｅｖｅｌ.

２５１ 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 干旱地区农业研究　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 第 ４１ 卷



２.２　 不同种植年限对特殊药材根际土壤微生物 α－
多样性指数的影响

　 　 α－多样性指数是反映微生物群落丰富度和均

匀度的综合指标ꎮ 由表 ２ 可知ꎬ细菌 Ｃｏｖｅｒａｇｅ 指数

为 ０.９９６９ ~ ０. ９９７０ꎬ真菌 Ｃｏｖｅｒａｇｅ 指数为０.９９９４ ~
０.９９９７ꎬ表明其测序结果能够全面反映土壤细菌和

真菌的多样性ꎮ 不同种植年限对特殊药材土壤细

菌 α－多样性指数均无显著影响ꎬ但 Ｃｈａｏ１ 指数、
Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数、Ｓｈａｎｎｏｎ 指数均表现为 ＣＫ 高于其他

处理ꎮ 除 Ｃｈａｏ１ 指数外ꎬＡＣＥ 指数、Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、
Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数均随着种植年限增加呈先增后降趋

势ꎬ土壤细菌丰富度和多样性减少ꎮ 真菌 α－多样性

指数中 ＡＣＥ 指数 Ｙ３ 显著高于 Ｙ１、Ｙ２ꎬＣｈａｏ１ 指数

为 Ｙ３ 显著高于 Ｙ１ꎬＳｉｍｐｓｏｎ 指数、Ｓｈａｎｎｏｎ 指数各

处理间差异均不显著ꎮ 真菌 α－多样性指数均随着

种植年限先降后升ꎬ其中除 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数外ꎬＹ１ 处

理其余真菌 α－多样性指数均最小ꎬ后随种植年限增

加土壤真菌丰富度和多样性增加ꎮ

２.３　 不同种植年限对特殊药材根际土壤微生物群

落 ＯＴＵ 群落聚类的影响

　 　 如图 １Ａ、１Ｂ 所示(见 １５５ 页)ꎬ不同种植年限特

殊药材根际土壤细菌和真菌 ＯＴＵ 数量存在一定差

异ꎬＣＫ、Ｙ１、Ｙ２、Ｙ３ 处理土壤细菌 ＯＴＵ 数量分别为

７６８、６５３、６６１、７５８ꎬ共有的土壤细菌 ＯＴＵ 数量为

４６７ꎬＣＫ、Ｙ１、Ｙ２、Ｙ３ 特有 ＯＴＵ 数量分别为 ７９、３８、
３０、８１ꎮ ＣＫ、Ｙ１、Ｙ２、Ｙ３ 处理土壤真菌 ＯＴＵ 数量分

别为 ３３４、２９３、３１５、３５６ꎬ共有的土壤真菌 ＯＴＵ 数量

为 １４１ꎬＣＫ、Ｙ１、Ｙ２、Ｙ３ 特有 ＯＴＵ 数量分别为 ６１、９、
１６、６５ꎮ 真菌和细菌群落特有 ＯＴＵ 数量均为 Ｙ３ 处

理最高ꎬ细菌、真菌群落 ＯＴＵ 数量随种植年限增加

先降低后增加ꎮ

表 ２　 不同种植年限对特殊药材根际土壤微生物 α－多样性指数的影响

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｒｏｐｐｉｎｇ ｙｅａｒｓ ｏｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ α－ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ ｓｐｅｃｉａｌ ｍｅｄｉｃｉｎａｌ ｍａｔｅｒｉａｌｓ

类别
Ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ

α－多样性指数
α－Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ

处理 Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ
ＣＫ Ｙ１ Ｙ２ Ｙ３

细菌
Ｂａｃｔｅｒｉａ

ＡＣＥ ６７６.９９±１２.４６ａ ６６５.５８±１４.４７ａ ６７８.１９±２３.４７ａ ６４９.４４±３９.４１ａ
Ｃｈａｏ１ ６７３.８５±１２.７７ａ ６５５.０２±２９.２２ａ ６３２.００±２７.０２ａ ６４０.１６±３７.０１ａ
Ｓｉｍｐｓｏｎ ０.９９００±０.００１１ａ ０.９８０５±０.００８２ａ ０.９８６６±０.００１６ａ ０.９７９６±０.００２３ａ
Ｓｈａｎｎｏｎ ７.５８２６±０.０１５０ａ ７.０３４２±０.４５６８ａ ７.４３３４±０.０４３８ａ ７.０９０１±０.０３８１ａ
Ｃｏｖｅｒａｇｅ ０.９９７０±０.０００２ａ ０.９９６７±０.０００３ａ ０.９９７３±０.０００３ａ ０.９９６９±０.０００２ａ

真菌
Ｆｕｎｇｕｓ

ＡＣＥ ２６１.３４±１２.４６ａｂ ２１６.９３±２４.３６ｂ ２２３.８４±２５.３０ｂ ３２５.７０±１８.７５ａ
Ｃｈａｏ１ ２２５.７７±８.１６ａｂ ２０６.６１±１３.７７ｂ ２２２.１０±２４.５０ａｂ ２６９.９３±１５.４８ａ
Ｓｉｍｐｓｏｎ ０.８８９６±０.００６ａ ０.７５４７±０.０５０ａ ０.７３８５±０.１９１ａ ０.８８９４±０.０２７ａ
Ｓｈａｎｎｏｎ ４.６７３８±０.１４７２ａ ３.３２０９±０.３６３６ａ ３.７６２４±１.１０２２ａ ５.０２３０±０.４４５８ａ
Ｃｏｖｅｒａｇｅ ０.９９９７±０.００００ａ ０.９９９４±０.０００１ａ ０.９９９７±０.００００ａ ０.９９９４±０.０００１ａ

　 　 注:同行不同小写字母表示在 Ｐ<０.０５ 水平上差异显著ꎮ
Ｎｏｔｅ: Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｌｉｎｅ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ａｔ Ｐ<０.０５ ｌｅｖｅｌ.

２.４　 不同种植年限特殊药材根际土壤微生物门水

平上的群落组成

　 　 不同种植年限特殊药材根际土壤细菌共有 ２２
门 ４７ 纲 １０６ 目 １８７ 科 ３８０ 属 ４１５ 种ꎮ 其中细菌门

水平上的群落组成及相对丰度如图 ２Ａ(见 １５５ 页)
所示ꎬ细菌门水平前 １０ 位基本一致ꎬ分别为 Ｐｒｏ￣
ｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ(变形菌门)、Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ (酸杆菌门)、
Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ(放线菌门)、Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ(绿弯菌门)、
Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ(芽单胞菌门)、Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ (拟

杆菌门)、Ｒｏｋｕｂａｃｔｅｒｉａ(己科河菌门)、Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ(硝
化螺旋菌门)、Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ(浮霉菌门)、Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ
(厚壁菌门)ꎬ其他类群的相对丰度占比为 ０.６２％ ~
３.６１％ꎮ Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ、 Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ、 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ
为优势菌门ꎬ其中 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 在 ＣＫ、Ｙ１、Ｙ２、Ｙ３
处理 中 的 相 对 丰 度 分 别 为 ３５. ７７％、 ４０. ０３％、

３９.０８％、４１.３０％ꎬＹ３ 最高ꎬＣＫ 最低ꎻＡｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ 相

对丰度分别为 ２５. ４４％、１２. ３６％、１７. ４８％、１５. １２％ꎬ
ＣＫ 显著高于 Ｙ１ 和 Ｙ３ꎻＡｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ 相对丰度分别

为 １０.８９％、１６.８６％、９.２４％、１２.７４％ꎬ各处理间差异

不显著ꎮ 在 Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ 中 Ｙ１、Ｙ２、Ｙ３ 均高于 ＣＫꎬ分
别提高了４５.９１％、１００.６４％、３９.００％ꎬＹ２ 与 ＣＫ 差异

显著ꎻＢａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ 中 Ｙ１ 显著高于 ＣＫꎬＲｏｋｕｂａｃｔｅｒｉａ
中 ＣＫ 显 著 高 于 Ｙ１ 和 Ｙ３ꎻ 与 ＣＫ 相 比ꎬ
Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ、Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ、Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ 相对丰度均

升高ꎬＡｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ、Ｒｏｋｕｂａｃｔｅｒｉａ 相对丰度均降低ꎮ
不同种植年限特殊药材根际土壤真菌共有 １２

门 ２５ 纲 ５６ 目 １１２ 科 １７６ 属 １８９ 种ꎮ 其中真菌门水

平上的群落组成及相对丰度如图 ２Ｂ(见 １５５ 页)所
示ꎬ真菌优势菌门前 ３ 位基本一致ꎬ分别为 Ｍｏｒ￣
ｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ(被孢霉门)、Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ(子囊菌门)、
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Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ(担子菌门)ꎬ其他类群的相对丰度占

比为 １. ６１％ ~ １１. ８６％ꎮ 其中 Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ 在

ＣＫ、Ｙ１、Ｙ２、Ｙ３ 处理中的相对丰度分别为 ４９.６４％、
６９.１６％、５４.２１％、４１.８３％ꎬＹ１ 最高ꎬＹ３ 最低ꎻＡｓｃｏ￣
ｍｙｃｏｔａ 相对丰度分别 ３８. ３３％、 ２３. ９２％、 ２６. ６５％、
４１.２８％ꎻＢａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ 相对丰度分别 ８.８７％、５.３０％、
７.２８％、１０.２７％ꎬ上述优势菌门各处理间差异均不显

著ꎮ 其他类群中 Ｏｌｐｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ Ｙ２ 处理显著高于其

他处理ꎬＣｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ Ｙ３ 处理显著高于 Ｙ１、ＣＫ 处

理ꎮ 除 ＣＫ 外ꎬ其余各处理 Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ 相对丰

度随种植年限增加呈降低趋势ꎬ表现为 Ｙ１>Ｙ２>Ｙ３ꎻ
Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ、Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ、Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ 相对丰度

随种植年限增加而增加ꎬ均表现为 Ｙ３>Ｙ２>Ｙ１ꎮ
２.５　 不同种植年限特殊药材根际土壤微生物属水

平上的群落组成

　 　 如图 ３Ａ 所示ꎬ不同种植年限特殊药材根际土

壤细菌优势属前 １０ 位基本一致ꎬ包括 Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ
(鞘氨醇单胞菌属)、未知菌 ＲＢ４１、Ｌｙｓｏｂａｃｔｅｒ(溶杆

菌属)和 ７ 种不可培养的未知菌属ꎮ 其他属在 ＣＫ、
Ｙ１、Ｙ２、 Ｙ３ 处理中的相对丰度分别为 ５６. ５６％、
６０.１９％、５８.０４％、６０. ２２％ꎮ 优势菌属 Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ
在 ＣＫ、Ｙ１、Ｙ２、Ｙ３ 处理中的相对丰度分别为５.３３％、
９.２８％、１０.５３％、１３.０７％ꎬＹ２、Ｙ３ 显著高于 ＣＫꎮ Ｓｕｂ￣
ｇｒｏｕｐ６ 在各处理的相对丰度分别为 １１.５２％、５.６２％、
７.８３％、７.４４％ꎬＣＫ 显著高于 Ｙ１ꎮ Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄａｃｅａｅ
在各处理的相对丰度分别为５.３８％、４.２６％、５.７０％、
５.１１％ꎬ各处理间差异不显著ꎻＲＢ４１ 相对丰度分别为

６.９２％、２.９９％、１.９９％、１.３８％ꎬＣＫ 处理显著高于其他

处理ꎮ Ｘａｎｔｈｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ 相对丰度分别为 １. １９％、
３.３２％、３.０８％、４.６５％ꎬＹ１、Ｙ３ 处理显著高于 ＣＫꎻＬｙ￣
ｓｏｂａｃｔｅｒ 相对丰度分别为 １. ９５％、 ２. ２２％、 １. ６１％、
１.３１％ꎬＹ１ 显著高于 Ｙ３ꎮ 其他未知菌属间差异不显

著ꎮ 总体上ꎬＳｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ、Ｘａｎｔｈｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ 相对丰

度随着种植年限增加呈明显上升趋势ꎬＲＢ４１ 呈下降

趋势ꎬＬｙｓｏｂａｃｔｅｒ 呈先升后降趋势ꎮ
如图 ３Ｂ 所示ꎬ在属水平上土壤微生物真菌群

落种类变化及相对丰度存在差异ꎬ４ 个处理中 Ｍｏｒ￣
ｔｉｅｒｅｌｌａ(被孢霉属)和 Ｆｕｓａｒｉｕｍ(镰刀菌属)是优势种

群ꎬＭｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ 在 ＣＫ、Ｙ１、Ｙ２、Ｙ３ 处理中的相对丰度

分别为 ４９.５４％、６８.８１％、５３.８６％、３２.９４％ꎬ各处理间

差异不显著ꎻＦｕｓａｒｉｕｍ 在各处理的相对丰度分别为

１６.６７％、４.１８％、９.７８％、２２.３４％ꎬ其中 Ｙ３ 显著高于

Ｙ１、Ｙ２ꎬ与 ＣＫ 不显著ꎮ Ｓｏｌｉｃｏｃｃｏｚｙｍａ 在各处理的相

对丰度分别为 ２.８９％、４.１８％、２.４１％、０.０６％ꎬＹ１ 显

著高于 Ｙ３ꎻ Ｙ２ 处理中 Ｏｌｐｉｄｉｕｍ 相对丰度达到

７.８６％ꎬ显著高于其他处理ꎻＹ１ 处理 Ｔｈｅｌｅｂｏｌｕｓ 相对

丰度达到 ５.４３％ꎬ显著高于其他处理ꎻＳｃｈｉｚｏｐｈｙｌｌｕｍ、
Ｃｌａｄｏｓｐｏｒｉｕｍ、Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ 在 Ｙ３ 中的相对丰度分别为

３. ３１％、 ０. ８０％ 和 １. ４４％ꎬ 均 高 于 其 他 处 理ꎮ
Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ、Ｓｏｌｉｃｏｃｃｏｚｙｍａ、Ｔｈｅｌｅｂｏｌｕｓ 相对丰度均随种

植年限增加呈先增加后下降趋势ꎬＦｕｓａｒｉｕｍ、Ｓｃｈｉｚｏ￣
ｐｈｙｌｌｕｍ、Ｃｌａｄｏｓｐｏｒｉｕｍ、Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ 相对丰度均随种植

年限增加呈先减少后增加趋势ꎮ
２.６　 土壤微生物群落 ＰＣｏＡ 分析

细菌群落 ＰＣｏＡ 分析结果表明(图 ４Ａ)ꎬ群落组

成的变异受 １１ 个主坐标成分的控制ꎬ主坐标成分的

特征值均大于 ０.５２３ꎬ其中前 ２ 个主坐标成分影响最

大ꎬＰＣ１ 和 ＰＣ２ 分别解释 ３８.６４％和 ２４.０８％的方差

变异ꎬ二者累计贡献率为 ６２.７２％ꎻＰＣ１ 主坐标成分

可将 ＣＫ 的细菌群落与 Ｙ１、Ｙ２、Ｙ３ 明显区分开ꎬＰＣ２
可将 Ｙ３ 与 ＣＫ、Ｙ１、Ｙ２ 明显区分开ꎮ 除 Ｙ１ 外ꎬ其余

处理组内变异均较小ꎮ 真菌群落 ＰＣｏＡ 分析结果表

明(图 ４Ｂ)ꎬ群落组成的变异受 １１ 个主坐标成分的

控制ꎬ主坐标成分的特征值均大于 １.１４６ꎬ其中前两

个主坐标成分影响最大ꎬ ＰＣ１ 和 ＰＣ２ 分别解释

３２.８７％和 １７.２２％的方差变异ꎬ二者累计贡献率为

５０.０９％ꎬ各处理间组间差异较大ꎬ但 ＰＣ１ 处理能区

分不同种植年限的真菌群落变化ꎮ
２.７　 环境因子对根际土壤微生物群落的影响

细菌群落 ＲＤＡ 分析结果表明(图 ５Ａ)ꎬＲＤＡ１
和 ＲＤＡ２ 分别解释 ２９.８５％和 ２１.５９％的方差变异ꎬ
二者累计贡献率为 ５１.４４％ꎮ 土壤细菌群落主要受

ｐＨ、电导率、硝态氮、有效磷、速效钾的影响较大ꎮ
其中ꎬＡｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ、 Ｒｏｋｕｂａｃｔｅｒｉａ、 Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ 与 ｐＨ
呈正相关ꎬ与其他环境因子呈负相关ꎻ土壤硝态氮

和有 效 磷 是 影 响 Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ、 Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ、
Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ 的主要环境因子ꎻ Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 与

ｐＨ 呈负相关ꎬ与其他环境因子均呈现正相关ꎻＦｉｒｍｉ￣
ｃｕｔｅｓ、Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ、Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ 与有机质、全磷、
碱解氮、速效钾呈正相关ꎮ

真菌群落 ＲＤＡ 分析结果表明(图 ５Ｂ)ꎬＲＤＡ１ 和

ＲＤＡ２分别解释 ３２.２３％和 １６.９１％的方差变异ꎬ二者累

计贡献率为 ４９.１４％ꎮ 土壤真菌群落主要受 ｐＨ、电导

率、硝态氮、有效磷、全磷、铵态氮、碱解氮、有机质的影

响较大ꎮ Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ、Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ、Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ、
Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ 与电导率和土壤硝态氮呈正相关ꎬＯｌ￣
ｐｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ 与有效磷呈正相关ꎻｐＨ 与 Ｍｏｎｏｂｌｅｐｈａｒｏ￣
ｍｙｃｏｔａ、Ｒｏｚｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ、Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ 呈正相关ꎬ与其他

环境因子呈负相关ꎻＺｏｏｐａｇｏｍｙｃｏｔａ、Ｋｉｃｋｘｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ 与

有机质、全氮、全磷、碱解氮、速效钾、铵态氮呈正相关ꎮ
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图 １　 不同种植年限特殊药材根际土壤细菌和真菌群落的 ＯＴＵ 韦恩图

Ｆｉｇ.１　 Ｖｅｎｎ ｄｉａｇｒａｍ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＯＴＵ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ
ｓｏｉｌ ｏｆ ｓｐｅｃｉａｌ ｍｅｄｉｃｉｎａｌ ｍａｔｅｒｉａｌｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｒｏｐｐｉｎｇ ｙｅａｒｓ

图 ２　 不同种植年限特殊药材根际土壤微生物群落组成在门水平上的相对丰度

Ｆｉｇ.２　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｓｐｅｃｉａｌ
ｍｅｄｉｃｉｎａｌ ｍａｔｅｒｉａｌｓ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｒｏｐｐｉｎｇ ｙｅａｒｓ

图 ３　 不同种植年限特殊药材根际土壤微生物群落组成在属水平上的相对丰度

Ｆｉｇ.３　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ
ｓｐｅｃｉａｌ ｍｅｄｉｃｉｎａｌ ｍａｔｅｒｉａｌｓ ａｔ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｒｏｐｐｉｎｇ ｙｅａｒｓ
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图 ４　 土壤微生物群落 ＰＣｏＡ 分析

Ｆｉｇ.４　 ＰＣｏＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

　 　 注:ＯＭ—有机质ꎻＴＰ—全磷ꎻＴＮ—全氮ꎻＡＮ—碱解氮ꎻＡＫ—速效钾ꎻＡＰ—有效磷ꎻＥＣ—电导率ꎻＮＯ－
３ －Ｎ—硝态氮ꎻＮＨ＋

４

－Ｎ—铵态氮ꎮ
Ｎｏｔｅ:ＯＭ－Ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒꎻＴＰ－Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓꎻＴＮ－Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎꎻＡＮ－Ａｌｋａｌｉｎｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎꎻＡＫ－ＡｖａｉｌａｂｌｅｐｏｔａｓｓｉｕｍꎻＡＰ－Ａ￣

ｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓꎻＥＣ－Ｅｌｅｃｔｒｉｃａｌ ｃｏｎｄｕｃｔｉｖｉｔｙꎻＮＯ－
３ －Ｎ－Ｎｉｔｒａｔｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎꎻＮＨ＋ ４－Ｎ－Ａｍｍｏｎｉｕｍ ｎｉｔｒｏｇｅｎ.

图 ５　 土壤理化性质与微生物群落 ＲＤＡ 分析

Ｆｉｇ.５　 ＲＤＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｎｄ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

３　 讨　 论

３.１　 种植年限对土壤理化性质的影响

连作障碍效应突出表现在土壤性质恶化、养分

失衡、微生物区系变化ꎬ病虫害频发及自毒作用严

重等方面[２－４]ꎮ 本研究表明随着种植年限增加ꎬ土
壤 ｐＨ 较对照下降ꎬ这与前人在附子、枸杞等[１０－１１]中

药材连作研究的结果相一致ꎮ 可能是连作导致土

壤养分失衡ꎬ硝态氮大量积累ꎬ从而导致 ｐＨ 下降ꎮ
本研究表明土壤有机质、碱解氮、铵态氮、全磷、有

效磷及微量元素含量均随种植年限增加而呈现先

增后降的趋势ꎬ电导率和硝态氮含量随种植年限增

加而明显增加ꎮ 土壤硝态氮过量富集ꎬ直接导致土

壤次生盐渍化、养分失衡、土壤结构破坏等问题[１２]ꎬ
这与丛微等[８] 对人参连作土壤硝态氮含量显著增

加ꎬ影响人参吸收硝态氮的研究结果相一致ꎮ 但王

娟英等[１３]研究认为怀牛膝连作土壤全磷、碱解氮、
速效磷和速效钾含量上升ꎬ而全氮、全钾并无明显

变化ꎮ 上述药用植物连作后对土壤理化性质的影

响均与本研究结果存在差异ꎬ原因可能是不同药用
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植物对养分的需求不同ꎬ养分吸收规律存在差异ꎬ
长期连作可能会造成某些土壤营养元素缺乏或富

集ꎬ导致土壤养分失衡[７]ꎻ另外不同地区、不同种类

的药用植物管理措施不同ꎬ施用的肥料种类、数量

及土壤性质有较大差异ꎬ连续的化肥过量施用打破

养分平衡ꎬ可能导致土壤酸化ꎬ理化性质变劣ꎬ加剧

了根系化感自毒作用ꎬ根系产生的自毒化感物质对

土壤微生物种群数量、结构产生不利影响[１４]ꎬ这可

能是造成连作障碍的重要原因ꎮ 但有研究认为土

壤理化性质改变不是导致连作障碍的主导因子[１５]ꎬ
连作也可能改善土壤根际微环境ꎬ提高土壤养分状

况[１３]ꎮ 因此ꎬ不同药用植物连作对土壤理化性质的

影响存在差异ꎮ
３.２　 种植年限对土壤微生物多样性和群落结构的

影响

　 　 不同种植年限的特殊药材土壤细菌 α－多样性

中 ＡＣＥ 指数、Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数均随着种

植年限的增加呈先增后降趋势ꎬ真菌 α－多样性中

ＡＣＥ 指数、Ｃｈａｏ１ 指数 Ｙ３ 显著高于 Ｙ１ꎬ真菌 α－多
样性指数均随着特殊药材种植年限先降低后增加ꎬ
土壤真菌丰富度和多样性增加ꎬ土壤细菌丰富度和

多样性减少ꎮ 这与地黄[６]、枸杞[１１]、丹参[１６] 连作的

研究结果基本一致ꎬ均表现为连作使土壤细菌群落

微生物多样性减少ꎮ 但李晶晶等[１７] 研究认为随种

植年限增加ꎬ设施百合红壤中细菌 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、
Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数显著升高ꎬ真菌 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ
指数显著下降ꎬ连作可能导致土壤细菌微生物种群

多样化ꎮ 这与本研究结果相反ꎬ可能与土壤类型、
作物种类、栽培措施等不同有关ꎮ

土壤微生物群落失衡是导致药用植物连作障

碍的重要原因[３－５]ꎮ 本研究表明不同种植年限特殊

药材根际土壤细菌群落门水平 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ、Ａｃ￣
ｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ、Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ 为优势菌门ꎬＰｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ
与 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ 各处理间差异不显著ꎬ二者均为碱

性土壤中的优势菌门ꎬ广泛存在于各种类型土壤

中ꎬ适应性较强[１８]ꎮ Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ 随着种植年限增

加相对丰度下降ꎬ前人研究表明酸杆菌门在动植物

残体多聚物及纤维素降解、铁循环、单碳化合物代

谢等方面具有重要作用[１９]ꎬ丛微等[８]研究认为酸杆

菌门相对丰度的减少可能导致土壤中硝酸盐、亚硝

酸盐和铁等金属含量的增加ꎬ不利于人参的生长ꎬ
这与本研究结果相似ꎮ 而李晶晶等[１７] 对设施百合

连作研究认为酸杆菌门丰度随连作年限增加而上

升ꎬ变形杆菌和放线菌门的丰度则随连作年限的增

加呈下降趋势ꎬ这与本研究结果存在较大差异ꎬ可

能与作物种类、土壤类型不同相关ꎮ
本研究表明不同种植年限土壤细菌群落优势

菌属分别是 Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ、未知菌 ＲＢ４１、Ｌｙｓｏｂａｃｔｅｒ
等ꎬＳｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ、Ｘａｎｔｈｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ 随着种植年限

增加呈明显上升趋势ꎮ 研究表明鞘氨醇单胞菌能

够耐受贫瘠和恶劣环境ꎬ其特殊的代谢调控机制能

抵抗外界不利的环境变化ꎬ也能降解土壤中的有毒

物质[２０]ꎻ连作引起的土壤养分失衡及土壤性质恶

化ꎬ可能激发鞘氨醇单胞菌防御机制和生物代谢ꎬ
使其相对丰度增加ꎮ 本研究还表明ꎬ连作使 Ｘａｎ￣
ｔｈｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ 相对丰度明显增加ꎬＬｙｓｏｂａｃｔｅｒ 相对丰

度下降ꎬ与地黄、附子等[６ꎬ１０]中药材连作后土壤微生

物群落变化研究结果相似ꎬＸａｎｔｈｏｍｏｎａｓ 致病形式

多样ꎬ侵染范围广ꎬ而 Ｌｙｓｏｂａｃｔｅｒ 对病原真菌等有突

出的拮抗作用ꎬ在生物防治病原菌和线虫方面优势

明显[２１]ꎮ 因此ꎬ土壤有益细菌减少、有害细菌增加

是影响特殊药材连作的重要原因ꎬ因现有分析手段

有限ꎬ本研究还有很多未知属种需进一步深入探究ꎮ
本研究表明土壤真菌群落门水平 Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙ￣

ｃｏｔａ 相对丰度随种植年限增加呈先增后降趋势ꎬＡｓ￣
ｃｏｍｙｃｏｔａ、Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ、Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ 随种植年限

增加而明显增加ꎮ 土壤真菌群落属水平 Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ、
Ｓｏｌｉｃｏｃｃｏｚｙｍａ、Ｔｈｅｌｅｂｏｌｕｓ 均随种植年限增加呈先增

后降趋势ꎬＦｕｓａｒｉｕｍ、Ｃｌａｄｏｓｐｏｒｉｕｍ、Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ 均随种

植年限增加呈先降后增趋势ꎮ 大多研究认为ꎬ根际

土壤中的病原微生物是植物发生土传病害的主要

来源ꎬＹｕａｎ 等[２２] 研究认为发病土壤中 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ
的相对丰度更高ꎬ而在健康土壤中 Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ
更多ꎬ较高的尖孢镰刀菌相对丰度是发病土壤的一

个重要特征ꎬ而某些被孢霉真菌参与有机物料的降

解ꎬ在提升产量以及改善土壤质量方面具有重要作

用[２３]ꎮ 栽培人参土壤优势真菌为子囊菌门、担子菌

门ꎬ人参连作导致子囊菌门的相对丰度增加[２４]ꎬ二
者是分解土壤中纤维素、降解高木质素的关键菌

群[２５]ꎬ可能会促进微生物及周围环境对植物组织的

破坏ꎬ进而引起植物病害ꎮ 镰刀菌属是引起农作物

病害的重要病原真菌之一ꎬ其侵染寄主范围较广ꎬ
可引起作物根、茎、叶等腐烂ꎬ能产生真菌毒素等多

种次生代谢产物ꎬ导致作物发病减产[２６]ꎬ这可能是

引起特殊药材连作障碍的重要原因ꎮ 王悦等[２７] 认

为镰刀菌属是丹参枯萎病和根腐病的主要病原菌ꎬ
刘世鹏等[１０]研究认为附子连作后镰刀菌属和木霉

属丰度增加ꎬ真菌群落结构失衡ꎬ致使附子减产ꎮ
而枝孢属能寄生植物地上部分引起植物病害ꎬ是常

见的病原真菌[２８]ꎮ 慕东艳等[２９] 对黑龙江省药用植
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物根 际 土 壤 真 菌 多 样 性 调 查 认 为 Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ、
Ｆｕｓａｒｉｕｍ 是 １４ 种药用植物根际土壤真菌的优势菌

群ꎬ曲霉属真菌是药材主要污染菌之一[３０]ꎮ 因此ꎬ
Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ 等有益真菌减少ꎬＦｕｓａｒｉｕｍ、Ｃｌａｄｏｓｐｏｒｉｕｍ、
Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ 等有害真菌的增加可能是导致特殊药材

微生物菌群失衡、发生连作障碍的重要原因ꎮ
３.３　 环境因子对根际土壤微生物群落的影响

本研究结果表明土壤细菌群落受 ｐＨ、电导率、
硝态氮、有效磷、速效钾的影响较大ꎻ土壤真菌群落

受 ｐＨ、电导率、硝态氮、有效磷、全磷、铵态氮、碱解

氮、有机质的影响较大ꎮ Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ、Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ、
Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ、Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ 与电导率和土壤硝态

氮呈正相关ꎮ 连作可能影响土壤理化性质及根系

微生物生长代谢ꎬ使根系微生态环境发生改变ꎬ有
害微生物及致病菌增加ꎬ土壤 ｐＨ、硝态氮、电导率等

理化性质改变是影响特殊药材连作土壤微生物群

落变化的重要因素ꎮ

４　 结　 论

随着种植年限增加ꎬ特殊药材根际土壤细菌丰

富度和多样性减少ꎬ土壤真菌丰富度和多样性增

加ꎬＳｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ、Ｘａｎｔｈｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ 等相对丰度明

显上升ꎬ未知菌属 ＲＢ４１、Ｌｙｓｏｂａｃｔｅｒ 相对丰度下降ꎮ
Ｆｕｓａｒｉｕｍ、Ｃｌａｄｏｓｐｏｒｉｕｍ、Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ 等有害真菌相对

丰度呈先降后升趋势ꎬＦｕｓａｒｉｕｍ 相对丰度增加是导

致特殊药材连作障碍的重要原因ꎮ 特殊药材连续

种植 ２４ ａ 后ꎬ电导率与硝态氮含量显著高于其他种

植年份ꎬ土壤 ｐＨ、硝态氮、电导率等理化性质改变是

影响特殊药材连作土壤微生物群落变化的重要

因素ꎮ
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