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不同药剂处理对番茄连作培养基质微生物群落的影响

闫思华，王慧茹，李建设 ∗，高艳明

（宁夏大学农学院，宁夏　银川　750021）

摘　要：为探讨连作基质微生物群落对不同消毒药剂的响应，设置 6 个处理，即施入枯草芽孢杆菌 + 地衣芽孢

杆菌（T1）、恶霉灵 + 氯溴异氰尿酸（T2）、恶霉灵 + 乙酸铜（T3）、2.2% 酒精（T4）、甲醛（T5）5 种药剂消

毒组合，以清水处理为对照（CK），依托 Illumina MiSeq 高通量测序平台，研究不同药剂处理对基质细菌和真菌

群落组成及多样性的影响。结果表明：不同药剂消毒后基质细菌和真菌群落多样性下降，与 CK 相比，T4 处理

显著降低了细菌 OTU 序列、丰富度指数（Chao 1 和 Ace 指数）和多样性指数（Shannon 指数），T3 ～ T5 处理显

著降低真菌 OTU 序列（40.87% ～ 47.49%），Chao 1 指数（40.58% ～ 46.58%）和 Ace 指数（41.16% ～ 46.51%）。

不同药剂施入影响群落结构及组成，其中绿弯菌门、厚壁菌门、放线菌门、变形菌门和子囊菌门相对丰度达

到 10% 以上，与 CK 相比，T5 处理后的厚壁菌门、放线菌门、子囊菌门相对丰度提高，厚壁菌门中的耐受性

细菌芽孢杆菌科相对丰度降幅较小，子囊菌门中的曲霉科相对丰度提高 29.14%，表现为 T4>T5>T3>T2>CK>T1。

本研究表明，不同药剂消毒改变了连作基质细菌和真菌群落组成，降低菌群多样性，且甲醛处理后最为 

明显。
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番茄（Lycopersicon esculentum Mill.）是我国设

施栽培面积最大的作物之一，其营养丰富，既可生

食又可熟食，还可用作加工原料，是中国人民喜食

的一种重要果菜［1］。近年来，随着蔬菜栽培技术发

展，基质无土栽培被广泛用于蔬菜生产，其在设施

栽培生产中面积不断扩大［2-3］，但由于基质成本较

高，多重茬利用，随着重茬利用年份累积及温室高

温、高湿的环境作用，栽培基质中的微生物环境发

生变化，群落结构不合理，导致微生物活性降低，

病原微生物增多，养分利用率也随之降低，最终蔬

菜产量降低、品质变劣，进而大大降低了蔬菜的商

品价值，使得农民收入减少［4-5］。基质消毒作为一

项高效且快速的杀灭土传病害的技术［6-7］，对无土

栽培基质连作障碍的防治有明显的作用，近些年来

随着农业科技交流的不断扩大，消毒技术逐步被引

入设施栽培中，在消除设施栽培基质质量障碍方面

发挥了重要作用。
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已有研究表明，基质消毒是解决连作障碍的有

效途径，其不仅可解决基质多年利用问题，还可

提高作物产量和质量［8］。常用的消毒技术有物理

消毒、药剂消毒以及生物熏蒸消毒［9］，药剂消毒

中，主要以甲基溴、棉隆、高锰酸钾、甲醛等化学

药剂为原料以及各种生物药剂，通过各种方式与基

质混匀，覆膜 1 ～ 2 周进行消毒［10］。Kobara 等［11］

Momma 等［12］通过实验发现，在含有低浓度乙醇的

土壤中，线虫、枯萎病菌等得到有效抑制，另外有

学者研究发现，氯氧消毒剂处理对土壤细菌、真菌

灭菌效果较明显，对放线菌灭菌效果不强，能有效

调节和改善土壤微生物群落结构［13］。枯草芽孢杆

菌用于 1，3- 二氯丙烯（甲基溴替代物）消毒土壤

对番茄植株生长具有一定的促生作用，显著地提高

了番茄株高和产量［14］。对于连作障碍造成的土传

病害，化学药剂和生物药剂是目前使用最广泛、最

方便且最有效的方法，但大多数研究停留在单独的

药剂消毒处理对设施蔬菜产量、经济效益、基质理

化性质等的影响方面，对于不同药剂组合的施用，

在基质微生物群落的研究较少［15-16］，细菌和真菌

作为微生物群落的重要组成部分，其结构组成及多

样性影响基质养分循环，可及时反映基质健康状

况，在基质发育、环境净化及维持生态平衡等方面
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发挥着重要作用，且在农药降解和生物转化过程中

发挥着核心作用［17-20］。

因此，本试验选用化学药剂及生物药剂，从基

质微生态角度出发，探讨不同药剂组合的施用对基

质细菌和真菌群落结构组成及多样性的影响，选出

对微生物群落改变较为有益的药剂组合，以期为解

决基质栽培蔬菜土传病害提供理论依据。

1　材料与方法

1.1　试验区概况

试验于 2019 年 7 ～ 8 月在宁夏贺兰园艺产业

园 2 号日光温室进行。温室长 65 m，宽 7 m。该地

区属于温带大陆性气候，主要气候特点是：热量资

源比较丰富，≥ 0℃的积温为 3753.2℃，≥ 15℃的

积温为 2629.9℃，年平均气温 8.5℃左右。

1.2　基质处理情况

基质于 2015 年 2 月填装到栽培槽栽培蔬菜，

栽培基质为宁夏中青农业科技有限公司生产的商品

栽培基质，基质配比为东北草炭∶珍珠岩∶腐熟稻

壳 =9∶9∶1。基质容重为 0.211 g·cm-3，EC 值为

1.211 mS·cm-1，持水孔隙度为 53.17%，通气孔隙

度为 36.42%，碱解氮为 145.60 mg·kg-1，有效磷为

188.67 mg·kg-1，速效钾为 231.01 mg·kg-1。每年

栽培 2 茬番茄，到 2019 年 7 月，共栽培 9 茬番茄。

基质理化性质 pH 6.05、EC 值为 2.653 mS·cm-1，

碱解氮为 53.9 mg·kg-1，有效磷为 76.72 mg·kg-1，

速效钾为 136.35 mg·kg-1。

1.3　试验设计

试验采用单因素随机区组设计，共 6 个处理，

施入枯草芽孢杆菌 + 地衣芽孢杆菌（T1）、恶霉 

灵 + 氯溴异氰尿酸（T2）、恶霉灵 + 乙酸铜（T3）、

2.2% 酒精（T4）、甲醛（T5），以清水处理为对

照（CK）。不同处理供试药剂来源及处理方式见 

表 1。

2019 年 7 月 20 日，先将 39 个栽培槽（槽长

5.5 m，槽宽 0.5 m，深 0.3 m）中的 1/3 基质取出，

混匀，平均分成 18 个同等大小的小区，用于试验。

处理时，选取 3 个小区浇清水，其它 15 个小区将

不同药剂组合分别均匀施入，覆膜 1 周后，揭膜晾

晒 3 d，深翻基质耙平。8 月 4 日采集处理后的基

质样品，每个小区 5 点随机取样后混匀，去除样品

中的植物根系、石粒，装入冰盒，运回实验室置

于 -80℃冰箱保存，用于土壤细菌和真菌群落组成

及多样性的测定。

表 1　供试药剂来源及处理方式

处理 药剂 生产厂家 剂型 施用方法 施用量

CK 清水 当地灌溉用水 — — 浇透

T1 枯草芽孢杆菌 + 地

衣芽孢杆菌

山东青州市农一农业发展有限公司 + 河

南佳乐夫农业发展有限公司

干燥粉剂 混土、撒播 1.50 g·m-2+0.37 g·m-2

T2 恶霉灵 + 氯溴异氰

尿酸

潍坊华诺生物科技有限公司 + 山东鑫星

农药有限公司

99% 原药 +50%

可湿性粉剂

按比例兑水浇施 3 g·m-2（4000倍液）+0.09 g·m-2

T3 恶霉灵 + 乙酸铜 潍坊华诺生物科技有限公司 + 山东省青

岛瀚生生物科技股份有限公司

99% 原药 +20%

可湿性粉剂

按比例兑水浇施 3 g·m-2（4000倍液）+2.25 g·m-2

（400倍液）

T4 2.2% 酒精 — 95% 水剂 按比例兑水浇施 浇透

T5 甲醛 — 40% 水剂 按比例兑水浇施 浇透（稀释 50 倍）

1.4　测定项目与方法

1.4.1　基质微生物 DNA 提取和 PCR 扩增

根据QIAamp DNA Mini Kit（QIAGEN N.V.，德国）

说明书进行微生物群落总DNA抽提，提取后使用

1%的琼脂糖凝胶电泳检测DNA的提取质量，使用

NanoDrop2000 测定DNA浓度和纯度；细菌使用338F

（5 ′ -ACTCCTACGGGAGGCAGCAG-3 ′） 和 806R

（5 ′ -GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3 ′） 对 16S 

rRNA 基因 V3-V4 可变区进行 PCR 扩增，真菌使

用 ITS1F（5′-CTTGGTCATTTAGAGGAAGTAA-3′）

和 ITS2R（5′-GCTGCGTTCTTCATCGATGC-3′）对

ITS基因 ITS1可变区进行PCR扩增，扩增程序如下：

95℃预变性3 min，27（16S V3-V4）/35（ITS）个循环

（95℃变性 30 s，55℃退火 30 s，72℃延伸 45 s），

然后 72℃稳定延伸 10  min，最后在 4℃下进行保存

（PCR 仪：ABI Gene Amp R  9700 型）。PCR 反应体系
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为：10×缓冲液2 μL（16S V3-V4）/5×FastPfu 缓冲

液 4 μL（ITS），2.5 mmol·L-1 dNTPs 2μL，上游引

物（5 μmol·L-1）0.8 μL，下游引物（5 μmol·L-1）

0.8μL，rTaq DNA 聚 合 酶 0.2 μL（16S V3-V4）/

FastPfu DNA 聚合酶 0.4μL（ITS），模板 DNA10 ng，

补足至 20 μL。每个样本 3 个重复。采用 Illumina 

Miseq PE300 测序平台对 PCR 扩增产物进行测序，

测序委托上海美吉生物医药科技有限公司完成。

1.4.2　高通量测序数据分析 

在美吉生物云平台（http：//www.i-sanger.com/）

上进行高通量测序数据的质控，拼接和去杂以及嵌

合体去除。使用 FLASH 1.2.11 软件对原始数据进

行拼接，将拼接得到的序列用 Trimmomatic 0.33 软

件进行质控。运用 UPARSE 软件，根据 97% 的相

似度对序列进行 OTU（Operational Taxon-omic Unit）

聚类并剔除嵌合体，选择 OTUs 中具有代表性的序

列，比对 Silva 数据库，利用 RDP classifier 贝叶斯

算法对每条序列与已知序列进行比较，得到物种分

类注释。

1.5　数据处理

采用 Excel 2016、美吉生物云分析平台进行数

据整理并作图，用 SPSS 21.0 进行单因素方差分析，

用 Duncan 法（α=0.05）进行多重比较。

2　结果与分析

2.1　基质样品测序及合理性分析

随序列量的增加，细菌和真菌 OTU 稀释曲线

的变化逐渐趋于平坦；测序量达到 30000 左右时，

OTU 数基本达到饱和状态。这说明测序数量较合

理，能够真实地反映出这 18 个基质样本的细菌和

真菌群落组成，测序结果包含了本试验大多数细

菌、真菌类群。尽管随测序量的增加，仍可能会有

少量未被发现的细菌、真菌种类出现，但其对发现

新 OTU 数的贡献率较小，所以当前测序量是充分

的。Shannon-Wiener 曲线是反映样品中微生物多样

性的指数，随着测序量的增加，Shannon-Wiener 曲

线趋于平缓，同样也可说明数据量足够大，可以反

映样品中绝大多数微生物信息（图 1）。
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图 1　不同测序样品的稀释曲线与 Shannon-Wiener 曲线
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2.2　基质细菌和真菌群落 α 多样性分析

对基质中细菌和真菌群落进行测序分析，细菌

α 多样性指数总体上均高于真菌（除 Simpson），

说明细菌在基质微生物中占主导地位。各处理中细

菌和真菌测序覆盖率分别在 97% 和 99% 以上，表

明样品中的序列绝大多数被测出，进一步证实，测

序结果能够较好反映基质细菌、真菌群落组成的真

实情况。

在细菌群落 OTU 序列数、Chao 1 指数、Ace 指

数、Shannon 指数中，CK 处理的各项指数均显著高

于 T4 处 理， 分 别 高 50.85%、44.84%、45.63% 和

15.01%，说明施入不同药剂组合降低了细菌群落

物种多样性及丰富度，T4 处理对其降低最为明显。

在 Simpson 指数中，各处理与 CK 处理无显著性 

差异（表 2）。

在真菌群落中，OTU 序列数、Chao 1 指数和

Ace 指 数 均 表 现 为 CK>T1>T2>T4>T3>T5， 且 CK

处理下的 OTU 序列数、Chao 1 指数和 Ace 指数均

显著高于 T3 ～ T5，分别比 T3 ～ T5 高 69.11% ～ 

90.43%、68.40% ～ 86.77%、69.94% ～ 86.95%，

Simpson 指数与细菌一样，各处理与对照 CK 之间

无显著性差异。另外，相较于其它处理，T1 处理

对真菌群落物种多样性以及丰富度影响最小，各指

数与 CK 处理无显著差异（表 2）。

表 2　不同处理基质细菌和真菌群落的 α多样性指数

处理 OTU 序列数 覆盖率（%） Chao 1 指数 Ace 指数 Shannon 指数 Simpson 指数

细菌 CK    3186±189a 97.27 4382.63±219.81a 4361.77±212.91a 6.59±0.10a 0.0046±0.001a

T1    2880±426ab 97.72 3899.57±543.27 ab 3902.04±526.64ab 6.40±0.29ab 0.0057±0.002a

T2 2842±88ab 97.80 3933.89±116.94ab 3937.41±137.37ab 6.34±0.12ab 0.0059±0.001a

T3    2389±126ab 98.07 3290.68±154.13b 3249.61±116.21b 6.08±0.02ab 0.0080±0.002a

T4    2112±262b 98.00 3025.81±350.80b 2995.13±346.14b 5.73±0.38b 0.0163±0.007a

T5    2784±205ab 97.84 3855.00±273.41ab 3853.08±275.33ab 6.01±0.29ab 0.0140±0.007a

真菌 CK 438±13a 99.91 483.69±16.90a 476.02±17.76a 3.67±0.09a 0.0535±0.006a

T1 385±29a 99.93 424.92±30.27a 418.45±33.63ab 3.47±0.22ab 0.0872±0.023a

T2 327±24ab 99.94 367.04±26.36ab 352.65±25.67bc 2.67±0.41ab 0.2305±0.098a

T3 250±49b 99.96 275.56±57.04b 267.99±50.14c 3.19±0.35ab 0.1324±0.061a

T4 259±45b 99.95 287.23±44.71b 280.11±43.16c 2.51±0.65ab 0.2129±0.085a

T5 230±35b 99.94 258.97±41.77b 254.62±41.25c 2.39±0.27b 0.2071±0.074a

注：数据为平均值 ± 标准误。同列不同字母代表处理间差异显著（P<0.05）。

2.3　基质细菌和真菌的物种 Venn 图分析

基质细菌和真菌 Venn 图可用于统计各处理所

共有和独有的物种（如 OTU）数目，可以比较直观

地表现环境样本物种（如 OTU）组成相似性及重叠

情况。

在细菌中，6 个处理共产生 21866 个 OTU，共

有 的 OTU 数 为 1447 个， 占 总 OTU 数 的 6.62%，

CK ～ T5 各处理所包含的 OTU 数分别为 4200、

3934、3712、3381、3047 和 3592 个，分别占总 OTU

数 的 19.21%、17.99%、16.98%、15.46%、13.93%

和 16.43%，且各处理特有的 OTU 数分别为 430、

299、226、211、147 和 249 个。各处理中所包含

OTU 数及特有的 OTU 数均以 CK 处理最多，其次

是 T1 处理，T4 处理最小，说明施入不同药剂组合

会对细菌产生一定抑制作用，T1 处理相较于其它

处理（除 CK），抑制细菌产生的力度较小。此外，

CK 与 T1 ～ T5 各处理共有的 OTU 数分别为 3001、

2701、2411、2240 和 2606 个，受施入消毒剂影响，

基质细菌共有种类都不同，以 CK 与 T1 处理共有

的种类最多（图 2）。

在真菌中，6 个处理共产生 3145 个 OTU，共有

的 OTU 数为 142 个，占总 OTU 数的 4.52%，CK ～ 

T5 各处理所包含的 OTU 数分别为 681、617、546、

475、453 和 373 个，分别占总 OTU 数的 21.65%、

19.62%、17.36%、15.10%、14.40% 和 11.86%， 且

各处理特有的 OTU 数分别为 163、133、110、110、

101 和 47 个。各处理中所包含 OTU 数及特有的

OTU 数均以 CK 处理最多，其次是 T1 处理，T5 处
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理最少，说明施入不同药剂组合会对真菌产生一

定抑制作用，T1 处理相较于其它处理（除 CK 处

理），抑制真菌产生的力度较小。此外，CK 与

T1 ～ T5 各处理共有的 OTU 数分别为 391、335、

270、278 和 259 个，受施入消毒剂影响，基质真菌

共有种类都不同，与细菌一致，以 CK 与 T1 处理

共有的种类最多（图 2）。

图 2　基质细菌和真菌 OTU 分布的 Venn 图

2.4　不同处理对基质细菌和真菌群落组成及相对

丰度的影响

不同处理下基质中细菌主要门类均有：变形菌

门（Proteobacteria）、放线菌门（Actinobacteria）、厚

壁菌门（Firmicutes）、绿弯菌门（Chloroflexi）、芽单

胞菌门（Gemmatimonadetes）、酸杆菌门（Acidobac-

teria）、拟杆菌门（Bacteroidetes）、Patescibacteria 门、

浮霉菌门（Planctomycetes）、异常球菌-栖热菌门

（Deinococcus-Thermus），表明药剂消毒并没有改变基

质主要微生物的门类。其中相对丰度大于10%的细

菌门主要有变形菌门、放线菌门、厚壁菌门、绿弯

菌门。与CK处理相比，T1处理的绿弯菌门和T5处

理的厚壁菌门相对丰度最高，但与其无显著性差异。

T5处理的放线菌门相对丰度最高（28.27%），与CK

处理达到显著性差异，增长了 49.02%，T3处理相对

丰度最低，各处理表现为T5>T2>T1>CK>T4>T3，但

其它处理与CK处理无显著性差异。与CK处理相

比，变形菌门 T1处理的相对丰度最高但与其无显著

性差异，T4、T5处理最低且达到显著性差异，较CK

处理分别降低了 42.94%和 32.22%，其它处理与 CK

处理无显著性差异。说明施入不同药剂，能显著改

变优势种群的比例（图3）。

不同处理下真菌门类均有：子囊菌门（As-

comycota）、未分类的真菌、Olpidiomycota 门、担 

子菌门（Basidiomycota）、被孢霉门（Mortierellomycota）。 

其中子囊菌门是基质真菌优势菌门，CK ～ T5各

处 理 中 相 对 丰 度 为75.67% ～ 97.74%， 表 现 为

T5>T2>T4>CK>T3>T1。 与CK处 理 相 比，T1、T3处

理相对丰度显著降低22.53%和 16.26%，其它处理与

CK处理无显著性差异。此外，不同处理下，未分类

真菌中各处理相对丰度为1.20% ～ 11.38%，表现为

T3>T1>CK>T4>T2>T5，且与CK处理相比，T3处理显

著增加了165.27%，T5处理显著降低。Olpidiomycota

门中T1处理显著高于其它处理以及CK处理，CK与

T2、T3、T4和 T5无显著性差异。担子菌门的相对丰

度为0.03% ～ 1.09%，表现为T3>CK>T1>T2>T5>T4，

且T3处理显著高于其它处理及CK处理，T4处理

的相对丰度与CK处理相比显著降低94.51%。与CK

处理相比，被孢霉门T1处理的相对丰度显著增加

了123.26%，同时T5和 T4处理显著降低，分别降低

95.83%和 82.64%。与细菌一致，说明不同药剂组合

对微生物优势物种的改变起着重要作用（图3）。

在基质细菌中，不同处理下相对丰度居前6位的

科为芽孢杆菌科（Bacillaceae）、热单孢科（Thermom 

onosporaceae）、类芽孢杆菌科（Paenibacillaceae）、 

无科学名称（norank_o__norank_c__Gemmatimonadetes）、 

热 放 线 菌 科（Thermoactinomycetaceae）、 芽 单 胞

菌科（Gemmatimonadaceae）。其中，芽孢杆菌科

是其优势菌科，CK 处理下相对丰度最大，与 CK

处理相比，各处理芽孢杆菌科的相对丰度降低了

0.14% ～ 58.48%，说明药剂消毒情况下降低了其相

对丰度，T4 处理下相对丰度降幅最小（表 3）。
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图 3　不同处理基质细菌和真菌门水平分类学群落组成和相对丰度

在基质真菌中，不同处理下相对丰度居前 6 位

的科为曲霉科（Aspergillaceae）、未分类的子囊菌 

门（norank_o__norank_c__Gemmatimonadetes）、毛壳 

菌 科（Chaetomiaceae）、 丛 赤 壳 科（Nectriaceae）

未分类的真菌（unclassified_k__Fungi）、毛霉菌科

（Trichocomaceae）。其中，优势菌科为曲霉科，与

CK 处理相比，其它处理（除 T1 处理）的曲霉科都

有所增加，表现为 T4>T5>T3>T2>CK>T1，T4 处理

较其他处理增加 30.82% ～ 152.35%，说明部分药

剂消毒增加了真菌优势菌科的相对丰度，T4 处理

下相对丰度增幅最大（表 3）。

 表 3　不同处理基质细菌和真菌科水平分类学群落组成和相对丰度 （%）

科
处理

CK T1 T2 T3 T4 T5

细菌 芽孢杆菌科 13.80a 5.75c 8.23b 7.59bc 13.78a 8.92b

热单孢科 1.87d 2.33d 4.61bc 3.24cd 6.13ab 7.66a

类芽孢杆菌科 1.41c 1.30c 2.87b 4.22a 2.93b 3.34b

无科学名 0.96c 1.00c 3.04b 3.58b 4.70a 0.94c

热放线菌科 1.74b 1.13b 1.28b 1.23b 1.68b 7.06a

芽单胞菌科 2.44b 2.52b 2.57b 3.99a 1.06c 1.36c

真菌 曲霉科 39.09c 26.17d 39.35c 45.71bc 66.04a 50.48b

未分类的子囊菌门 10.90a 13.58a 6.37b 10.94a 7.68b 6.31b

毛壳菌科 6.16c 6.54c 15.51a 1.37d 2.09d 13.18b

丛赤壳科 10.31b 14.53a 1.04d 3.82c 8.76b 1.78cd

未分类的真菌 4.53c 7.83b 5.14c 12.82a 5.08c 1.20d

毛霉菌科 1.74c 1.27c 7.82b 1.61c 1.23c 19.81a

注：同行不同小写字母代表处理间差异显著（P<0.05）。

2.5　不同处理下基质细菌和真菌主成分分析

在OTU水平下采用ANOSIM对样品间细菌和真

菌进行主成分分析，以观察不同处理对微生物影响的

相关性。在细菌群落中，经过PCA降维后，所提取

的PC1对总方差的解释率为28.67%，PC2的解释率

为22.87%，两者共解释51.54%。其结果显示除了T4

处理，其它处理与CK处理细菌群落组成较为相似。

在真菌群落中，经过PCA降维后，前两轴分别解释
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了37.28%和30.34%，两者总占比为 67.62%。其结

果说明 T3 ～ T5 各处理与 CK 处理对基质真菌群落

组成影响差异显著。总体来看，T4、T5 处理对连

作基质细菌和真菌群落的影响更为明显（图4）。
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图 4　不同处理基质细菌和真菌 PCA 分析

2.6　不同处理基质细菌和真菌群落结构间差异

采用 UPGMA 方法对样品进行聚类树分析，能

可视化呈现不同处理基质细菌和真菌群落的相似性

及差异性。不同处理下基质细菌群落组成分为两大

类，CK 和 T1、T2 和 T4、T3 和 T4 处理的细菌群

落组成在聚类关系上趋同性较强，表明这 3 组的细

菌群落组成的亲缘关系较近。整体上，T1 处理中

T1-3 重复与 T1-1、T1-2 两个重复样本之间细菌

群落存在较大差异，这可能是源于设施内撒施药剂

下，基质空间异质性导致基质细菌群落组成改变的 

缘故（图 5）。

不同处理下基质真菌群落同细菌组成一样也分

为两大类，T2和 T3、T4和 T5处理的真菌群落组成

在聚类关系上趋同性较强，表明这两组的真菌群落有

较近的亲缘关系。另外，T2处理的3个重复之间聚

类关系较远，T3处理的T3-3较 T3-1、T3-2两个重

复关系也较远，可能是由于耕作等原因造成的。整体

上，其它处理各重复之间的亲缘关系较近（图5）。

图 5　不同处理基质细菌和真菌群落相似性聚类树
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3　讨论

3.1　不同药剂组合对连作基质细菌和真菌多样性

的影响

微生物参与养分循环和能量流动等关键基质生

态过程，对基质质量状况有着重要作用，其群落多

样性能够灵敏地反映环境和植物群落的变化［21-22］。

本研究中，施入不同药剂组合，与 CK 连作基质相

比，细菌和真菌丰富度及多样性都有所下降，均

表现为 T1 处理相对丰度及多样性降幅较小，T4 处

理和 T5 处理降幅较大，这与 Tanaka 等［23］和曾祥

国等［24］研究结果一致，基质消毒后微生物群落多

样性低于消毒前，其原因可能是施用不同药剂刺

激了某些特定微生物的大量繁殖，抑制了其他微

生物的生长［25］。整体上，细菌多样性指数大于真

菌，且施入药剂后，真菌的降幅大于细菌，这与

燕平梅等［26］研究结果不一致，可能是细菌包含多

种代谢种类和营养类型，能够适应更多、更复杂

的生态位［27］，药剂施入会带来基质理化环境的改

变，真菌对不同药剂的敏感性大于细菌，使得某些

真菌微生物无法生存，从而降低了真菌的物种丰

度，致使真菌的丰富度和多样性降低的幅度大于 

细菌［28］。

3.2　不同药剂组合对连作基质细菌和真菌群落组

成及结构的影响

微生物群落组成与基质健康状况密切相关，

药剂施入会引起基质微生物群落组成变化。本试

验中，施入不同药剂组合，细菌类相对丰度大

于 10% 的优势菌门有绿弯菌门、厚壁菌门、放

线菌门和变形菌门，这与董先勤［29］研究结果一

致。T5 处理的厚壁菌门及放线菌门相对丰度都

最 高， 较 CK 处 理 分 别 高 31.22% 和 49.02%， 但

T5 处理的变形菌门又较 CK 处理显著降低，可

能由于 T5 处理的药剂是强还原剂，具有防腐杀

菌性能，能跟生物体（包括细菌）蛋白质上的

氨基发生反应，且处理后用塑料薄膜覆盖，创

造厌氧还原环境，达到抑制病原菌和土传病害

的效果，致使其有益菌的相对丰度增高，变形

菌门中的病原菌较多，所以其相对丰度随之减 

少［30］。另外，在基质细菌科水平上，T4、T5 处

理的芽孢杆菌科属于厚壁菌门，其相对丰度较 CK

处理及其它处理降幅较小，此科能够产生氨、铁

载体、过氧化氢酶、吲哚乙酸和抗土传病原真菌

的抗生素［31］，致使耐受型细菌生长，从而抑制

病原菌等其他细菌群落生长，达到控制病害的效 

果［32］。枯草、地衣芽孢杆菌具有孢子休眠期、生

殖生长期两个生长时期，会在生长环境恶劣、营养

物质缺乏等不适宜的环境下进入孢子休眠期，一些

产品会表现出见效慢，持效期短［33］。本研究 T1 处

理芽孢杆菌科比 CK 处理的芽孢杆菌科丰度低，可

能是因为 T1 处理所添加的枯草芽孢杆菌和地衣芽

孢杆菌均为干燥粉剂，施入后覆膜一周导致该环境

处于高温、缺水且缺氧状态，致使芽孢杆菌的孢子

进入休眠状态，因此并没有直接提高芽孢杆菌的含

量，反而使其降低。不同药剂组合施用下，在真菌

门水平中，子囊菌门是所有处理的优势菌门，是

一类容易受到植物种类和秸秆残茬强烈影响的基

质腐生真菌，其功能是分解木质化植被碎屑［34］。

CK ～ T5 处理中其相对丰度为 75.67% ～ 97.74%，

T5 处理下最高，T1、T3 处理下相对丰度较 CK 处

理显著降低，不同药剂的施入对其影响不同，可能

T5 处理为子囊菌门提供了适宜的基质环境，使其

更好地利用可降解的作物残茬，促进了菌群的快速

增长与繁殖［35］。另外，在基质真菌科水平上，曲

霉科属于子囊菌门，与 CK 处理相比，其它处理

（除 T1 处理）的相对丰度增加，这与董先勤［29］研

究结果一致，厌氧消毒后可增加其相对丰度，T1

处理相对丰度下降，可能是枯草芽孢杆菌和地衣芽

孢杆菌的施入，将曲霉科中的病原菌杀死，致使其

相对丰度降低。不同处理下微生物群落结构的相似

性和差异性也不同，CK 与 T1 处理群落结构较为

相似，与 T4 和 T5 处理差异较大，这可能是由于

基质微生物对化学药剂较为敏感造成的。不同药

剂组合，对于连作基质微生物群落的影响各有不

同，群落组成及多样性的改变影响着基质的生态微 

环境。

4　结论

施入不同药剂，基质细菌和真菌多样性指数均

降低，相较于 CK 处理，T4 处理显著降低细菌多样

性指数，T3、T4 和 T5 处理显著降低真菌多样性指

数，其它处理与 CK 处理无显著性差异。

不同药剂处理影响连作基质菌群的结构和组

成，部分厌氧、耐性较强的细菌相对丰度增加。T5

处理对基质中厚壁菌门、芽孢杆菌科、放线菌门、

子囊菌门和曲霉科等菌群影响较大，能够有效提高
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有益菌、减少病原菌相对丰度。研究表明，不同药

剂处理可改变连作基质菌群多样性、结构和组成。

甲醛添加在短期内对番茄连作基质微生物群落的影

响较为明显。
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Effects of different pharmaceutical treatments on microbial community of tomato continuous culture matrix
YAN Si-hua，WANG Hui-ru，LI Jian-she*，GAO Yan-ming（College of Agriculture Ningxia University，Yinchuan Ningxia 

750021）

Abstract：In order to  investigate the response of continuous cropping matrix microbial community to different disinfection 

agents，six treatments were set up in this study，including the combination of Bacillus subtilis and Bacillus licheniformis
（T1），Hymexazol and Chlorobromoisocyanurate（T2），Hymexazol and Copper acetate（T3），2.2% Alcohol（T4），

Formaldehyde（T5），and control with water  treatment（CK）．Based on  Illumina MiSeq high-throughput sequencing 
platform，the effects of different treatments on the composition and diversity of matrix bacterial and fungal communities were 

studied．The results showed that the diversity of host bacterial and fungal communities decreased after disinfection with different 

agents．Compared with CK，T4 treatment significantly decreased bacterial OTU sequence，richness  index（Chao 1 and 

Ace  index）and diversity  index（Shannon  index），T3 ～ T5 treatment significantly decreased  fungal OTU sequence

（40.87% ～ 47.49%），Chao 1 index（40.58% ～ 46.58%）and Ace index（41.16% ～ 46.51%）．The relative abundance 

of Chloroflexi，Firmicutes，Actinobacteri，Proteobacteria and Ascomycota reached more than 10%．Compared with CK，

the relative abundance of Firmicutes，Actinobacteri and Ascomycota increased in T5 treatment，the relative abundance of 

tolerant bacteria Bacillaceae in the Firmicutes phylum decreased slightly，and the relative abundance of Aspergillaceae in the 

Ascomycota increased by 29.14%，showing as T4>T5>T3>T2>CK>T1．This study showed that different agents disinfection 

changed the composition of continuous substrate bacterial and fungal community，reduced the diversity of  flora，with the 

mose obvious changes in Formaldehyde treatment.

Key words：drug disinfection；tomato soil-borne diseases；matrix microbial community；high-throughput sequencing


