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基于高通量测序的穿心莲连作根际土壤

细菌群落多样性分析

周　界1，李　明1,2，徐友阳3，洪　彪1，段书蕾1，张慧晔3，邹江林3

(1 广东药科大学 中药学院，广东 广州 510006；  2 国家中医药管理局岭南药材生产与开发重点研究室，

广东 广州 510006；  3 广州白云山和记黄埔中药有限公司，广东 广州 510515)

摘要: 【目的】研究穿心莲 Andrographis paniculata 连作对土壤细菌多样性及种群结构的影响。【方法】通过 16S
rRNA 基因高通量测序对连作组 (连作 5年穿心莲的根际土壤)和对照组 (连作 5年穿心莲周边相同土质的未耕

作自然土壤)样品进行测序分析，比较 2组土壤细菌的丰富度、多样性和群落结构差异。【结果】α 多样性指数分

析结果显示，连作组土壤中细菌丰富度指数 Chao1指数、Observed species指数显著低于对照组 (P<0.05)，连作组

土壤中的多样性指数 Shannon指数和 Simpson指数均低于对照组，但差异不显著。主坐标分析及分子方差分析

进行组间群落结构差异显著性分析结果显示，穿心莲连作显著改变了土壤细菌群落结构 (P<0.05)。从 2个处理

组土壤样品中共检测到 2 769个可操作分类单元，分属于 47门 885属，穿心莲连作明显改变了土壤细菌在门和

属水平上的结构分布。在门分类水平上，酸杆菌门 Acidobacteria、变形菌门 Proteobacteria、拟杆菌门

Bacteroidetes和 Patescibacteria等 11个细菌门是 2个处理组的主要细菌类群，连作组土壤中变形菌门和酸杆菌

门的相对丰度较对照组分别增加了 21.97% 和 46.33% (P<0.05)，而 Patescibacteria 较对照组减少了 68.99%
(P<0.05)；在属分类水平上，有 10个优势菌属的相对丰度变化显著 (P<0.05)，其中连作组土壤中有益生防细菌黄

杆菌属 Flavobacterium 和 Haliangium 的相对丰度较对照组分别减少了 78.40%和 54.55%，而植物病原细菌伯克

氏菌属 Burkholderia-Caballeronia-Paraburkholderia 的相对丰度较对照组增加了 804.17%。【结论】穿心莲 5年连

作降低了土壤细菌丰富度和多样性水平，使土壤微生态系统稳定性降低，同时有益菌相对丰度显著降低，而病原

菌相对丰度显著增加造成细菌群落结构改变。上述变化打破了原有的土壤微生态平衡，可能是穿心莲连作障碍

的重要原因之一。
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Abstract: 【Objective】To  investigate  the  effects  of  continuous  cropping  of Andrographis  paniculata  on  soil
bacterial  diversity  and  community  structure.【Method】Sequencing  analysis  of  samples  from  continuous
cropping  group  (rhizosphere  soil  of  A.  paniculata  continuous  cropping  for  five  years)  and  control  group
(uncultivated  natural  soil  with  the  same  texture  as  the  soil  around A.  paniculata  continuous  cropping  for  five
years)  were  performed  using  16S  rRNA  gene  high-throughput  sequencing  technology.  The  differences  in
richness,  diversity  and  community  structure  of  soil  bacteria  from  two  groups  were  analyzed.【Result】The
analysis results of α diversity index showed that the bacterial richness indices (Chao1 index and Observed species
index) in the soil of continuous cropping group were significantly lower than those of the control group (P<0.05),
and the diversity indices (Shannon index and Simpson index) in the soil of continuous cropping group were lower
than  those  of  the  control  group,  but  the  differences  were  not  significant.  Principal  coordinates  analysis  and
molecular  variance  analysis  of  community  structure  between  groups  showed  that  continuous  cropping  of  A.
paniculata  significantly  changed  soil  bacterial  community  structure  (P<0.05).  A  total  of  2 769  operational
taxonomic  units  were  detected  from  the  soil  samples  of  two  groups,  belonging  to  47  phyla  and  885  genera.
Continuous cropping of A. paniculata obviously changed the structure distribution of soil bacteria at the phylum
and  genus  level.  At  the  phylum classification  level,  11  bacterial  phyla  including  Acidobacteria,  Proteobacteria,
Bacteroidetes,  Patescibacteria  and  etc.  were  the  main  bacterial  communities  in  two  groups.  Compared  with  the

control  group,  the  relative  abundance  of  Proteobacteria  and  Acidobacteria  in  the  continuous  cropping  group
increased by 21.97% and 46.33% respectively (P<0.05), while the relative abundance of Patescibacteria reduced
by  68.99% (P<0.05).  At  the  genus  classification  level,  the  relative  abundance  of  10  dominant  bacterial  genera
changed  significantly  (P<0.05).  Among  them,  compared  with  the  control  group,  the  relative  abundance  of  the
beneficial bacteria Flavobacterium and Haliangiumin in the soil of continuous cropping group reduced by 78.40%
and  54.55%  respectively,  while  the  relative  abundance  of  the  plant  pathogenic  bacterium  Burkholderia-
Caballeronia-Paraburkholderia  in  the  soil  of  continuous  cropping  group  increased  by  804.17%.
【Conclusion】After  five  years  of A.  paniculata  continuous  cultivation,  the  level  of  soil  bacterial  richness  and
diversity decreased.  At the same time,  the relative abundance of beneficial  bacteria significantly reduced,  while
the relative abundance of pathogenic bacteria significantly increased, causing a change in the bacterial community
structure. The above-mentioned changes broke the original soil microecological balance, which may be one of the
important reasons for A. paniculata continuous cropping obstacles.

Key words:  Andrographis paniculata; continuous cropping obstacle; soil bacterial community structure; 

high-throughput sequencing; relative abundance
   

中药穿心莲为爵床科 Acanthaceae 植物穿心莲

Andrographis paniculata (Burm. f.) Nees的干燥地上

部分，具有清热解毒、凉血、消肿的功效，用于感冒发

热、咽喉肿痛、口舌生疮、顿咳劳嗽、泄泻痢疾、热淋

涩痛、痈肿疮疡、蛇虫咬伤等[1]，素有“中药抗生素”

之称。现代药理研究证明，穿心莲具有抗菌、抗氧

化、抗疟、抗血管生成、抗炎、抗糖尿病等多种药理作

用，由于其显著的临床疗效而被广泛应用，需求量大

幅度增加，但连作障碍问题使其质量和产量不稳定[2]。

很多栽培药用植物都存在不同程度的连作障碍, 如
人参[3]、西洋参[4]、三七[5] 等，药用植物产生连作障碍

的原因有很多，主要包括：化感自毒作用、土壤物理

性质恶化和养分失衡、土传病害增加、根际土壤微生

物群落变化[6-7] 等。目前关于穿心莲连作障碍成因的

研究主要集中在化感自毒作用[8-12]，也有关于利用平

板计数法、BIOLOG 微平板法和 T-RFLP 技术研究

连作穿心莲根际土壤微生物的数量、结构和功能多

样性的报道[13]。高通量测序技术具有免培养、高通量

的优点，是获取大量土壤微生物信息的良好工具[14]，

本研究采用 16S rRNA 基因高通量测序研究穿心莲

连作对土壤细菌多样性及群落结构的影响，为揭示

穿心莲连作障碍的成因及作用机制提供科学依据。 

1   材料与方法
 

1.1    样品采集与处理

土样采集地点位于广东省清远市英德市大湾

镇，采集时间为 2018年 10月。五点取样法采样，利

用抖根法收集穿心莲根际土壤，所采土壤样品分为
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2 个处理组：连作组 (连作 5 年穿心莲的根际土

壤) 和对照组 (连作 5 年穿心莲周边相同母质的未

耕作自然土壤)，每组 5 次重复，所采土样去除植物

残体和石砾等杂物后放入灭菌样品袋，置冰盒中运

回，在实验室−80 ℃ 条件下保存，待用。 

1.2    仪器与试剂

Daek reader (Clare Chemical Research)；Qubit™
fluorometer (Invitrogen)；微型离心机 (Baygene)；涡
旋混合器 (其林贝尔)；NanoDrop™ One (Thermo
Fisher Scientific)；电泳仪 (北京六一)；凝胶成像仪

(Tanon)；PCR 仪 (BioRad)；冷冻离心机 (Eppendorf)。
MOBIO PowerSo i l®  DNA  I so l a t ion  Ki t

(MOBIO)；Premix Taq (Ex Taq Version 2.0 plus
dye)、DL15000 DNA Marker、100bp DNA Ladder和
DL2000 DNA Marker (TaKaRa)；琼脂糖 (浩玛生

物)；Primer和 Quant-iT™ Broad-Range DNA Assay
Kit (Invitrogen)；E.Z.N.A.®  Gel Extraction Kit
(Omega)；NEBNext® Ultra™ DNA Library Prep Kit
for Illumina® (New England Biolabs)。 

1.3    细菌多样性测定

DNA提取与 PCR扩增：按照 DNA 提取试剂盒

说明书进行基因组 DNA 抽提后，利用 NanoDrop
One 检测 DNA 的浓度和纯度。PCR 扩增采用的引

物为细菌 16S rRNA基因中的 V4~V5区引物 515 F
(5′-GTGCCAGCMGCCGCGGTAA-3′)和 907R (5′-
CCGTCAATTCMTTTRAGTTT-3′)。PCR反应体系

为：Premix Taq 25 μL，10 mmol/L的上、下游引物各

1 μL，DNA (20 ng/μl) 3 μL，Nuclease-free water
20 μL。PCR 反应条件为：94 ℃ 5 min；然后 94 ℃
30 s，52 ℃ 30 s，72 ℃ 30 s 进行 30 个循环；72 ℃
10 min，4 ℃ 保存。PCR 反应结束后，用 10 g/L 琼

脂糖凝胶电泳检测 PCR 产物的片段长度和浓度。

利用 GeneTools  Analys is  Sof tware   (Vers ion
4.03.05.0, SynGene) 对 PCR 产物进行浓度对比后，

按照等质量原则计算各样品所需体积，将各 PCR 产
物进行混合。使用 E.Z.N.A.®Gel Extraction Kit 凝胶

回收试剂盒回收 PCR 混合产物，TE 缓冲液洗脱回

收目标 DNA 片段。

建库与测序：按照 NEBNext®Ultra™ DNA
Library Prep Kit for Illumina®标准流程进行建库操

作。使用 Illumina Hiseq 2500 平台对构建的扩增子

文库进行 PE250 测序。(以上试验均由广东美格基

因科技有限公司完成)。 

1.4    数据处理与分析

对 Illumina Hiseq 2500测序得到的双端序列数

据过滤，进行前期的质量控制，然后根据双端序列

之间的重叠关系进行拼接，同时对拼接序列进行质

量过滤，得到有效的拼接序列，将具有 97% 一致性

的序列聚类成为可操作分类单元 (Operat ional
taxonomic unit，OTU)。将每个 OTU 的代表序列与

Silva数据库比对，获得代表性序列物种在各分类水

平的注释信息。基于 OTU 丰度表，使用 QIIME 软
件包中的 make_rarefaction_plots.py 等脚本进行

Observed species指数的稀释曲线数据计算，并使用

R 软件绘制稀释曲线。基于均一化的 OTU 丰度表，

使用 QIIME 软件包 (V1.9.1)中的 alpha_diversity.py
脚本进行 4种多样性指数 (Observed species、Chao1、
Shannon、Simpson)的计算。基于 Unweighted Unifrac
距离矩阵，使用 qiime2 和 ggplot2 软件包进行主坐

标分析 (Principal coordinates analysis，PCoA) 并绘

图, 采用 PCoA及分子方差分析 (Analysis of molecular
variance，Amova) 进行组间群落结构差异显著性分

析。使用 R 软件绘制柱状图、热图等。使用 Excel
2016 和 SPSS 24.0 软件对试验数据进行统计分析，

对处理组间的差异采用独立样本 t 检验进行分析。 

2   结果与分析
 

2.1    穿心莲连作处理对土壤细菌 α 多样性的影响

α 多样性分析结果 (表 1) 显示，连作组土壤中

的丰富度指数包括 Chao1 指数和 Observed species
指数均显著低于对照组 (P<0.05)，表明穿心莲连作

使土壤细菌群落丰富度显著降低；连作组土壤中的

 

表 1   穿心莲连作土壤与对照土壤细菌的 α 多样性1)

Table 1    α diversity of bacteria in soil with continuous cropping of Andrographis paniculata and control soil
 

组别

Group
Chao1指数

Chao1 index
Observed species指数

Observed species index
Shannon指数

Shannon index
Simpson指数

Simpson index
对照组 Control group 2 798.60±72.31 1 994.60±83.74 9.05±0.40 0.992±0.006 4
连作组 Continuous cropping group 2 546.67±67.61 1 782.40±45.94 8.92±0.12 0.991±0.002 2
P 0.000*** 0.001** 0.517 0.877

　1)表中数据为平均值 ± 标准差；“**”和“***”分别表示差异达到0.01和0.001的显著水平(t检验)
　1) Data in the table are means ± standard deviations; “**”and“***” indicate differences at 0.01 and 0.001 significance levels
respectively (t test)
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多样性指数包括 Shannon 指数和 Simpson 指数均

低于对照组，但差异并不显著。整体结果表明穿心

莲连作使根际土壤细菌群落多样性减少。 

2.2    穿心莲连作处理对土壤细菌 β 多样性的影响

β多样性是对不同样品间的微生物群落构成进

行比较。PCoA分析中，样品的空间距离越接近，表

示样品的物种组成结构越相似。对连作组与对照组

土壤样品进行 PCoA 分析 (图 1)，PC1 的贡献率为

33.63%，PC2 的贡献率为 13.47%，2 个主成分的累

计贡献率为 47.10%，可以表征所有的变量特征。结

果显示，对照组的 5 个样本能够与连作组 5 个样本

明显分开，说明 2 个处理组样品的物种组成结构产

生了明显差异。Amova 分析可用于组间群落结构

差异显著性分析，P 值小于 0.05 说明组间差异显

著。对连作组与对照组土壤样品进行 Amova 分析，

结果显示 Amova分析中 P=0.011<0.05，说明两者组

间群落结构差异显著。综上所述，穿心莲 5 年连作

显著改变了土壤细菌群落结构。 

2.3    穿心莲连作处理对土壤细菌群落组成及丰度

的影响

基于 Unweighted Unifrac 距离矩阵，通过非加

权组平均聚类分析 (Unweighted pair-group method
with arithmetic means，UPGMA)法对连作组与对照

组土壤样品进行门水平上的聚类与柱状图组合分

析 (图 2)。结果显示，连作组 5 个样本与对照组土

壤 5 个样本在门水平上各自聚为一类，说明穿心莲

5年连作明显改变了土壤细菌在门水平上的结构分

布。从 2 个处理共检测到 2  769 个 OTU，分属于

47 个门，其中变形菌门 Proteobacteria (相对丰度为
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图 1    穿心莲连作土壤与对照土壤的 PCoA (Unweighted

Unifrac) 分析

Fig. 1    PCoA (Unweighted Unifrac) analysis of soil of
Andrographis paniculata continuous cropping and
control
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S1−S5 belong to the control group, C1−C5 belong to the continuous cropping group; The left side of the figure is the UPGMA cluster tree structure, and the
right side is the relative abundance distribution map of each sample at the phylum level

图 2    穿心莲连作土壤与对照土壤细菌在门水平上的 UPGMA 聚类与柱状图组合分析

Fig. 2    UPGMA clustering and histogram combination analysis of bacteria in soil of Andrographis paniculata continuous
cropping and control at the phylum level

  58 华南农业大学学报 (http://xuebao.scau.edu.cn/zr/hnny_zr/ch/index.aspx) 第 42 卷  

 

 
 



22.53%~27.48%)、酸杆菌门 Acidobacteria (相对丰

度为 19.62%~28.71%)、拟杆菌门 Bacteroidetes (相
对丰度为 12.14%~17.75%)、绿弯菌门 Chloroflexi
(相对丰度为 1 0 . 9 6% ~ 1 1 . 6 2% ) 、浮霉菌门

Planctomycetes (相对丰度为 5.43%~6.26%)、疣微菌

门 Verrucomicrobia (相对丰度为 4.24%~4.50%)、放
线菌门 Actinobacteria (相对丰度为 2.86%~3.18%)、
芽单胞菌门 Gemmat imonade tes   (相对丰度为

2.48%~3.53%)、蓝藻细菌门 Cyanobacteria (相对丰

度为 0.10%~4.81%)、Patescibacteria (相对丰度为

0.49%~1.58%)和硝化螺旋菌门 Nitrospirae (相对丰

度为 0.89%~1.09%) 这 11 个细菌门是 2 个处理组

的主要细菌类群，上述门类相对丰度累计在连作组

和对照组土壤中分别占细菌总数的 96.44%和 95.81%。

对连作组与对照组土壤细菌主要细菌门的相

对丰度采用独立样本 t 检验进行差异显著性分析

(表 2)。结果显示，拟杆菌门、芽单胞菌门、放线菌

门、绿弯菌门、蓝藻细菌门、硝化螺旋菌门、浮霉菌

门、疣微菌门的相对丰度在 2 种处理土壤中差异不

显著，而变形菌门、酸杆菌门、Patescibacteria的相对

丰度在不同处理土壤中差异显著 (P<0.05)，其中连作

组土壤中变形菌门、酸杆菌门的相对丰度较对照组分

别增加了 21.97%、46.33% (P<0.05)，而 Patescibacteria
较对照组减少了 68.99% (P<0.05)。

在属分类水平上，根据所有样品在属分类水平

的物种注释及丰度信息，选取穿心莲连作土壤与对

照土壤细菌丰度排名前 30 个物种及其在每个样品

中的丰度信息绘制热图，并从分类信息和样品间差

异 2 个层面进行聚类 (图 3)。结果显示，穿心莲连

作土壤 5 个样本与对照土壤 5 个样本丰度排名前

30个属的相对丰度各自聚为一类，说明穿心莲 5年
连作明显改变了土壤细菌在属水平上的结构分布。

2个处理组的主要细菌属为黄杆菌属 Flavobacterium

(相对丰度为 1.84%~8.52%)、Bryobacter (相对丰度

为 1.57%~2.15%)、伯克氏菌属 Burkholderia-
Caballeronia-Paraburkholderia   (相对丰度为

0.24%~2.17%)、HSB_OF53-F07 (相对丰度为

1.81%~1.94%)、Candidatus_Solibacter (相对丰度为

1.03%~1.76%)、ADurb.Bin063-1 (相对丰度为

1.16%~1.65%)、MND1 (相对丰度为 0.37%~1.46%)、
A c i d i b a c t e r   (相对丰度为 0 . 2 8%~ 1 . 4 3% ) 、
Muci laginibacter   (相对丰度为 0.38~1.37%)、

 

表 2   穿心莲连作土壤与对照土壤主要细菌门的相对丰度比较1)

Table 2    Comparison of relative abundance of major bacterial phylums in soil of Andrographis paniculata continuous
cropping and control

 

门

Phylum

相对丰度/%
Relative abundance

P
对照组

Control group
连作组

Continuous cropping group

变形菌门 Proteobacteria 22.53±3.40 27.48±2.42 0.029*

酸杆菌门 Acidobacteria 19.62±5.60 28.71±3.56 0.015*

拟杆菌门 Bacteroidetes 17.75±4.57 12.14±1.05 0.050

绿弯菌门 Chloroflexi 10.96±1.81 11.62±3.33 0.705

浮霉菌门 Planctomycetes 6.26±0.91 5.43±0.60 0.129

疣微菌门 Verrucomicrobia 4.50±2.52 4.24±0.74 0.834

放线菌门 Actinobacteria 3.18±0.65 2.86±0.23 0.325

芽单胞菌门 Gemmatimonadetes 3.53±0.93 2.48±0.17 0.064

蓝藻细菌门 Cyanobacteria 4.81±8.69 0.10±0.04 0.293

Patescibacteria 1.58±0.27 0.49±0.15 0.000***

硝化螺旋菌门 Nitrospirae 1.09±0.26 0.89±0.17 0.184

　1) 表中数据为平均值 ± 标准差；“*”和“***”分别表示差异达到0.05和0.001的显著水平(t检验)
　1) Data in the table are means ± standard deviations; “*”and“***” indicate differences at 0.05 and 0.001 significance levels
respectively (t test)
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Ellin6067 (相对丰度为 0.41%~1.19%)、芽单胞菌属

Gemmat imonas   (相对丰度为 0.57%~1.18%)、
Haliangium (相对丰度为 0.50%~1.10%)、硝化螺旋

菌属 Nitrospira   (相对丰度为 0.88%~1.08%)、
Candidatus_Udaeobacter  (相对丰度为 0.68%~
1.07%)和 1921-2 (相对丰度为 0.87%~1.00%)。

对穿心莲连作土壤与对照土壤细菌主要细菌

属的相对丰度采用独立样本 t 检验进行差异显著性

分析 (表 3)。结果显示，HSB_OF53-F07、ADurb.
Bin063-1、硝化螺旋菌属、1921-2 、Candidatus_
Udaeobacter 的相对丰度在 2 种处理土壤中差异不

显著 (P>0.05)，而黄杆菌属、Bryobacter、Candidatus_
Sol ibac ter、伯克氏菌属、MND1、芽单胞菌属、

Mucilaginibacter、Acidibacter、Ellin6067、Haliangium
的相对丰度在不同处理土壤中差异显著 (P<0.05)，
其中连作组土壤中 Bryobac ter、Candida tus_
Solibacter、Mucilaginibacter、Acidibacter、伯克氏菌

属的相对丰度较对照组分别增加了 3 6 . 9 4%、

70.87%、260.53%、410.71%和 804.17% (P<0.05)，而
黄杆菌属、MND1 、芽单胞菌属、E l l i n 6 0 6 7 、
Haliangium 的相对丰度较对照组分别减少了 78.40%、

74.66%、51.69%、65.55%和 54.55% (P<0.05)。
 

 

Candidatus_Udaeobacter
Terrimonas
Nitrospira
Paucibacter
Ramlibacter
Ferruginibacter
MND1
Haliangium
Gemmatimonas
Flavisolibacter
Ellin6067
Kosakonia
Flavobacterium
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FCPS473
Microcoleus_PCC-7113
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S1~S5为对照组，C1~C5为连作组；热图中着色方格对应的值为样品在属分类上的 Z 值，即为样品在该分类上的相对丰度和所有样品在该分类的平

均相对丰度的差除以所有样品在该分类上的标准差所得到的值；方格颜色越红，说明该样品相对丰度越高

S1−S5 belong to the control group, C1−C5 belong to the continuous cropping group; The value corresponding to the colored square in the heatmap is the Z
score of a sample in the genus classification, which is the difference between the relative abundance of the sample in the category and the average relative
abundance of all samples in the category divided by the standard deviation of all samples in the category; The redder the color of the box, the higher the relative
abundance of the sample

图 3    穿心莲连作土壤与对照土壤中相对丰度前 30 的细菌群落在属水平的热图

Fig. 3    Heat map of bacterial communities with top 30 relative abundances in soil of Andrographis paniculata continuous
cropping and control at the genus level
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3   讨论与结论

土壤中的微生物群落对植物的生长发育具有

重要作用[15]，其中细菌具有维持土壤肥力的作用[16]，

连作通常会使土壤细菌数量降低，导致土壤肥力类

型由高肥力的“细菌型” 向低肥力的“真菌型”

转化[17]。土壤细菌的丰富度和多样性对于维持土壤

生态健康发挥着关键作用[18]。本研究发现，5 年连

作处理使穿心莲根际土壤细菌较对照丰富度显著

降低，多样性减少，与谭勇等[19] 对未种植三七土壤

与 3 年生三七根际土壤细菌群落多样性水平研究

的结果类似。穿心莲在其生长过程中会向土壤中释

放阿魏酸、对羟基苯甲酸等酚酸类化感自毒物质[20]。

有研究指出，一定浓度的阿魏酸、对羟基苯甲酸及

其混合酚酸会抑制土壤氨化细菌、硝化细菌和反硝

化细菌的生长[21]。据此可以推测，在本研究中，经

过 5 年连作处理后，穿心莲根际土壤中可能积累了

一定量的化感自毒物质而抑制了部分土壤细菌的

生长，从而降低了细菌种群多样性和丰富度水平。

本研究结果显示，穿心莲 5 年连作显著改变了

土壤细菌群落结构。从 2个处理组土壤样品中共检

测到 2  769 个 OTU，分属于 47 门 885 属，穿心莲

5年连作明显改变了土壤细菌在门和属水平上的结

构分布。在门水平上，连作穿心莲根际土壤中优势

细菌类群为变形菌门、酸杆菌门、拟杆菌门、绿弯菌

门、浮霉菌门、疣微菌门、放线菌门和芽单胞菌门，

与前人研究连作穿心莲的优势细菌类群结果大致

相同[13]。在 2个处理组中丰度最高的是变形菌门和

酸杆菌门，这 2 种菌门在 2 个处理组中合计占比均

超过 40%。变形菌门在土壤中的 C、N 和 S 循环中

起着关键作用[22]，但同时也含有一些致病菌[23]，因此

连作组土壤中变形菌门的相对丰度较对照组显著

 

表 3   穿心莲连作土壤与对照土壤细菌主要细菌属相对丰度比较1)

Table 3    Comparison of relative abundance of major bacterial genera in soil of Andrographis paniculata continuous
cropping and control

 

属

Genus

相对丰度/%
Relative abundance

P
对照组

Control group
连作组

Continuous cropping group

Flavobacterium 8.52±4.19 1.84±0.41 0.023*

HSB_OF53-F07 1.94±0.50 1.81±0.49 0.672

Bryobacter 1.57±0.35 2.15±0.23 0.014*

ADurb.Bin063-1 1.16±0.66 1.65±0.38 0.182

Candidatus_Solibacter 1.03±0.33 1.76±0.17 0.005**

Burkholderia-Caballeronia-Paraburkholderia 0.24±0.05 2.17±0.13 0.000***

Nitrospira 1.08±0.26 0.88±0.17 0.172

1921-2 0.87±0.20 1.00±0.18 0.319

MND1 1.46±0.28 0.37±0.16 0.000***

Candidatus_Udaeobacter 1.07±0.63 0.68±0.11 0.216

Gemmatimonas 1.18±0.31 0.57±0.09 0.010*

Mucilaginibacter 0.38±0.15 1.37±0.18 0.000***

Acidibacter 0.28±0.09 1.43±0.23 0.000***

Ellin6067 1.19±0.52 0.41±0.14 0.026*

Haliangium 1.10±0.18 0.50±0.08 0.000***

　1) 表中数据为平均值±标准差；“*”、“**”和“***”分别表示差异达到0.05、0.01和0.001的显著水平(t检验)
　1) Data in the table are means±standard deviations; “*”，“**”and“***”indicate differences at 0.05, 0.01 and 0.001
significance levels respectively (t test)
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增加，可能会增加一些不利于穿心莲生长发育的致病

菌。酸杆菌门是寡营养细菌[24]，可以作为较贫瘠土

壤环境的指示[25]，而连作组土壤中酸杆菌门的相对

丰度较对照组显著增加，说明连作土壤的营养状况

出现恶化。门水平上变化显著的还有 Patescibacteria，
但 Patescibacteria 没有可培养细菌代表，目前对其

功能还不了解[26]。在属水平上，有 10个优势菌属的

相对丰度变化显著 (P<0.05)，其中拟杆菌门下的黄

杆菌属、变形菌门下的伯克氏菌属、Haliangium 尤

其值得关注。有报道指出黄杆菌属具有植物促生作

用[27]，部分菌群可产生较高活性的几丁质酶抑制植

物病原真菌的生长[28]。已有研究从 Haliangium 中

分离出抗植物病原真菌物质，说明 Haliangium 具有

潜在的生防作用[29]。连作组中黄杆菌属和 Haliangium
相对丰度较对照组显著减少，这 2 种有益生防细菌

的相对丰度显著下降可能导致土壤中植物病原真

菌数量增加。伯克氏菌属是一类重要的植物病原细

菌，会引起植物腐烂、枯萎和严重坏死等病害症

状[30]，因此连作组土壤中伯克氏菌属相对丰度的显

著增加可能会对穿心莲的生长发育产生负面影响。

综上所述，穿心莲 5 年连作降低了土壤细菌丰

富度和多样性水平，使土壤微生态系统稳定性降

低，同时有益菌相对丰度显著降低，而病原菌相对

丰度显著增加造成细菌群落结构改变。土壤细菌丰

富度和多样性水平降低，细菌群落结构改变，打破

了原有的土壤微生态平衡，可能是穿心莲连作障碍

的重要原因之一。合理轮作、间作及施加合适的土

壤改良剂等措施可以增加土壤微生物多样性和改

善土壤微生物群落结构，对土壤微生态环境产生积

极影响，是缓解连作障碍的有效措施[31-34]，目前有关

穿心莲连作障碍缓解措施的研究正在进行中。
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