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摘  要：花生是我国主要经济作物和油料作物，连作障碍问题严重影响花生的产量与品质，制约着我国花生产

业可持续发展。已有研究认为自毒物质积累、病菌增加、土壤微生物群落失衡及土壤理化性质恶化是花生连作障碍的

主要因子，但大多停留在单因子水平上，有的认识缺乏直接的证据。本文简要综述了花生连作障碍的危害、机制及调

控措施，结合作者近几年来相关研究，主要从花生根系分泌物效应、化感物质存留特征、土壤生物群落演变等方面介

绍了花生连作障碍机制研究进展，最后对花生连作障碍的进一步研究及防控技术发展方向提出展望。 
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连作障碍是许多作物普遍发生的现象，是指同一

种作物或者近缘作物连作后，即使采用正常的栽培管

理措施也会发生作物生长不良、病虫害发生、产量下

降的现象。在日本称为忌地现象、连作障害或连作障

碍，欧美国家称之为再植病害(replant disease)或再植

问题(replant problem)，我国常称“重茬问题”[1–2]。早

在公元前 300年，植物学家先驱 Theophrastus在植物

学研究中就记录了鹰嘴豆如何耗尽土地和损害杂草。

我国古典书籍《齐民要术》(公元 540年)详细描述了

保证高产的作物种植秩序的重要性。后来，一些农学

家和生物学家研究了自毒物质在连作中的作用。然

而，真正关于这方面的科学研究始于 20 世纪初，主

要揭示出自毒物质和有害微生物在连作障碍中的作

用。随后，很多学者试图从植物残体、根系分泌物和

土壤中分离出自毒物质，这部分研究主要集中在 20

世纪 50—60年代以及 20世纪末至本世纪初。 

尽管人们很早就在农业生产中认识到连作障碍

问题，采用轮作倒茬的耕作方式来避免或减轻这一现

象的发生，然而由于地质特点、气候条件、种植习惯

及经济利益的驱动等因素的影响，经济作物的连作仍

有加剧的趋势[2–3]。加深连作障碍生态过程的认识、

探索有效缓解连作障碍的调控技术，成为一个现实的

有潜力的研究目标。 

发达国家由于农业耕作制度的不同，虽对连作问

题有所涉及，但在研究水平和研究投入上均不及国

内。我国由于人多地少、高集约化利用，连作现象更

为普遍[2–4]。目前，国内学者对黄瓜、大豆、花生等

经济作物的连作问题进行多种深入的研究，从酚酸等

自毒物质积累及效应、土传病原菌增加、微生物群落

失衡及土壤养分失衡等不同层面对连作障碍的原因

及其调控技术进行了大量有益的探索。本文根据近年

来国内外学者在连作障碍方面的研究进展，结合作者

近几年的工作，就花生连作障碍的危害、机制、面临

的问题及未来研究方向作简要概述，以期为推动我国

花生产业的可持续发展提供理论和实践指导。 

1  花生连作障碍的危害  

花生是我国重要的油料作物和经济作物，2013

年播种面积约 471万 hm2以上，约占油料作物播种面

积的 35%[5]。我国花生产区相对集中，很多地方已经

形成传统的优势花生种植产业，常常多年连片、大规

模种植。其中南方红壤丘陵区是我国的花生主产区之

一，与华北主产区相比，南方红壤区花生产量较低(平

均产量仅为华北产区的 60% 左右)，这既与花生品种、

气候条件、土壤肥力等有关，也与花生连作障碍严重

有一定关系。轮作换茬是克服花生连作障碍的最经济
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有效的措施之一。然而，在面积集中的花生主产区，

由于地方传统优势产业发展的需要、农民种植习惯

和技术水平的影响，特别是土壤肥力较低、季节

性干旱严重的红壤丘陵旱坡地，花生连作不可避

免，有的甚至已连续种植 10 ~ 20 年，且秋季抛荒

严重 [6–7]。随着种植年限增加，逐渐出现了花生产量

降低、品质变劣、生育状况变差以及病虫害严重等诸

多生产问题，严重制约着花生产业发展[8–9]。有调查

表明随连作年限增加，花生根腐病、叶斑病、锈病的

发病率成倍上升，青枯病和白绢病也从无到有，花生

减产 50%以上[6]。 

2  作物连作障碍机制的主要认识 

近几十年来，很多学者从土壤学、作物营养学、

肥料学、微生物学、栽培学等多个学科入手，对大豆、

花生、黄瓜等多种作物的连作障碍问题进行了多方面

研究，取得阶段性进展，但目前对于连作障碍的产生

机制仍存在很大分歧，主要有以下几种观点：①日本

学者泷岛[10]将连作障碍归结为五大因素，即土壤养

分非均衡性消耗、土壤化学反应异常、土壤物理性质

恶化、植物分泌毒素积累和土壤微生物失衡；②目前

很多认为“自毒说”或“化感说”是引起作物连作障碍

主要原因[3,11]；③近年来，有学者认为根际微生态失

衡可能是连作障碍发生的主要原因，连作引起的土壤

理化性状的改变及作物根系分泌物和残茬在土壤中

的长期存留均可导致土壤微生态的变化，从而导致连

作障碍[4, 12]。 

3  花生连作障碍机制主要研究进展 

3.1  花生根系分泌物的特征及效应 

植物生长过程中，由根系的不同部位分泌或溢泌

的一些无机离子和有机化合物统称为根系分泌物，是

植物长期适应外界环境而形成的一种机制[13]。不同

作物之间，甚至同种作物不同品系之间，其根系分泌

物的种类和特征都有明显差异[14]。采用高效液相色

谱对南方红壤区普遍种植的花生品种(赣花和泉花)

的根系分泌物进行测定，发现花生根系分泌物中含有

大量的糖类、氨基酸类及酚酸类物质，但不同品种

之间各成份的含量差异显著，因而根系分泌物组成

差异可以作为判断不同抗性品种花生的重要生化指

标[15]。对多种土传病害的研究表明，根系分泌物直

接影响着土壤病原菌的活性，兼性腐生型的病原真菌

在寄主作物分泌物的长期趋化诱导下大量定殖于连

作土中[16]。我们的研究结果证实花生根系分泌物显

著促进了土壤病原真菌的孢子萌发、产孢力，并且随

着其浓度的增加促进作用增加，表明在大田里长期连

作会不断诱导花生相关土传病害的定殖和增加。此

外，花生根系分泌物中苯乙醛对花生青枯病原菌生长

有明显的促进作用[17]。花生根系分泌物中一些成份

也会对花生发芽、生长起到抑制甚至毒害作用，如酚

醛酸类物质在一定浓度条件下会对作物造成毒害作

用，影响作物自身防卫反应的基因表达及其正常生理

代谢活动[18–19]。花生根系分泌物中的中性、酸性和

碱性组分显著抑制了胚根和幼苗生长，抑制作用随浓

度的增大呈上升趋势[20–21]。 

3.2  花生根系分泌物中化感物质的存留特征及生

物学效应 

很多作物根系分泌物确实能够表现出自毒作

用[3]，其中酚酸类物质常被认为根系分泌物中主要化

感自毒物质[2]。许多学者在西瓜、黄瓜、大豆以及花

生等作物上证实出这些化感物质可能会通过影响光

合作用、呼吸作用以及植物生理代谢等多种方式影响

作物生长[2,22–23]。但是，这些研究仅仅在离体培养模

式下研究了根系分泌物及化感物质对作物的影响，排

除了微生物的参与过程，并且采用较高浓度的根系分

泌物或者相应的化感物质。通常大田条件下长期连作

地检测到的化感物质的浓度是远远低于室内离体培

养下表现出化感生物学效应的浓度[18,24]。土壤中丰富

而多样的微生物群落组成对化感物质存留的影响是

不容低估的[24–26]。Blum等[27]先前报道多种酚酸，如

苯甲酸、肉桂酸在添加到土壤中几天后就已检测不

到；Weidenhamer等[28]也发现化感物质或自毒物质很

快被土壤微生物降解而不再表现出原有的化感作用。

我们最新研究结果发现，花生根系分泌物中主要酚酸

物质，如苯甲酸、香草酸在添加到未灭菌红壤中，放

置 14 天后其残留率低于 0.5%，而添加到灭菌土壤

中酚酸没有明显的降解[29]，对此，可以推断出酚酸

物质是土壤微生物群落演变的重要推动者。因此，可

以得知在持续连作的情况下，根系分泌物的持续分泌

不会引起自毒物质积累到产生毒害的浓度，但会主导

着微生物群落的演变方向。 

近来，一些研究证实了酚酸物质，如香草酸、香

豆酸对土壤微生物群落的影响 [30]。例如，Zhou 和

Wu[2]就发现对香豆酸显著增加黄瓜根际细菌和真菌

的丰度，影响微生物群落结构。但是，有关作物根系

分泌物对土壤微生物群落的影响还鲜有报道。我们采

用根系分泌物收集装置，收集花生根系分泌物并定期

添加到土壤中，测定了土壤微生物群落演变。结果发

现，一些微生物种群对花生根系分泌物具有明显特异

性响应；随着花生根系分泌物的逐渐添加，土壤中有
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关花生病原真菌如 Fusarium oxysporum, Bionectria 

ochroleuca明显增加，而一些有益菌群如根际促生细

菌、菌根真菌显著降低，并且假单胞菌(pseudomonads)

群落组成发生显著变化[29]。  

多数研究常把在离体培养下根系分泌物或酚酸

物质对植物生长影响作为化感效应的直接证据[20–23]，

这些排除土壤微生物群落在化感物质代谢中作用条

件下，研究化感自毒作用在作物连作障碍机理中的作

用还不充分。对此，我们设计了一组实验，首先对土

壤做灭菌和未灭菌处理，然后添加不同浓度酚酸物质

放置培养箱中，半个月后开始播种花生。结果发现由

于酚酸物质的大量存留，灭菌土壤处理对花生生长和

生理代谢具有显著毒害作用，而在未灭菌处理中虽然

酚酸物质已经完全降解，但同样对花生生长和生理代

谢表现出一定抑制作用[29]。由此，可以推断出酚酸

物质在土壤中表现出的化感作用是通过改变土壤微

生物群落变化而表现出的。 

3.3  土壤生物群落对花生连作的响应 

土壤中居住着丰富而多样的微生物，对驱动土壤

生态系统的生物、化学及物理过程至关重要[31]。真

菌生物量远远高于土壤中其他生物种群，并且包含着

多种生物功能团体，如分解者、菌根真菌或植物病原

菌[32]。过去，土壤微生物常通过传统培养方法进行

测定。十几年来，非培养方法，如磷脂脂肪酸分析

(FAME，PLFA)和核酸分析(PCR-DGGE)被用于微生

物群落多样性研究[4,8,30,33]。研究发现随着花生连作

年限的增加，土壤及根际的真菌数量显著增加，而

细菌和放线菌数量明显减少[4,8]。温室条件下，Chen 

等[34–35]采用克隆文库的方法测定了土壤细菌和真菌

群落从花生种植 1年到连作 3年的演变过程，研究结

果发现花生连作定向选择根际微生物群落组成。最近

出现的高通量测序技术为系统和深入探索连作条件

下土壤微生物群落的变化提供了重要机遇。对此，我

们选择不同花生种植历史的地块，在花生生长的几个

关键生育期采集土壤样品，采用 454高通量测序技术

研究了花生连作对土壤真菌群落组成的影响。结果发

现红壤旱地中真菌组成丰富、多样性高，花生长期连

作显著增加了土壤病原菌的丰度，如 F. oxysporum, 

Leptosphaerulina australis, Phoma sp.和 B. ochroleuca，

而这些增加是以牺牲土壤中一些有益真菌为代价，如

Trichoderma sp., Glomeromycotan真菌和 Mortierella 

elongata，然而花生连作并没有增加土壤真菌的丰度

和多样性[36]。 

土壤线虫作为土壤中最为丰富的无脊椎动物，对

土壤有机物的分解、养分循环和土壤肥力的保持等具

有重要作用，因其形态特殊性、食物专一性、分离鉴

定相对简单以及对环境的各种变化反应迅速等特点，

被看作评价土壤环境变化的敏感性指示生物[37]。根

结线虫二龄幼虫数量随大豆连作年限增加而增多，而

土壤中自由生活线虫数量呈相反的趋势[38]。在大田

条件下，我们监测了土壤线虫群落对花生连作的响

应，结果发现花生长期连作对土壤线虫丰度和营养团

体组成有显著不利影响，随着连作年限的增加，土壤

食细菌和食真菌线虫的数量逐渐降低，而植物寄生线

虫显著增加，并且土壤线虫的功能指数发生了显著变

化，同时筛选出对花生连作响应敏感的指示性线虫，

如食细菌线虫 Mesorhabditis、食真菌线虫 Doryllium

和植物寄生线虫 Tylenchus[39]。 

4  花生连作障碍机制分析  

很多研究认为土壤板结酸化、养分失衡、次生盐

渍化、自毒物质积累、微生物区系失衡均可能导致连

作障碍发生。泷岛[10]强调土壤微生物变化是产生连

作障碍的主要因子。喻景权和杜尧舜[40]将蔬菜连作

障碍的主要因子概括为土壤理化性状劣化、土壤传染

性病虫害以及自毒作用等。上述原因在真正解释连作

障碍机制时会遇到“窘境”，如为何休耕或轮作一段时

间后，作物的连作障碍问题就消失了，而在这个时间

里自毒物质、病原菌以及土壤养分是不会完全恢复

的。因此很多学者认为产生连作障碍的原因错综复

杂，是作物–土壤两个系统内部诸多因素综合作用的

外观表现。另外，有关连作障碍的研究仍停留在单因

子水平上，对其内在相互关系和本质的了解还有待深

入研究。 

植物–土壤之间的反馈作用一般会通过土壤微生

物进行调节[3]。胡桃连作问题是由于土壤微生物把一

些物质分解成自毒物质——胡桃醌而引起的[41]。然

而，在多数情况下，很多化感物质或自毒物质很容易

被土壤微生物降解[25–28]。如一些苯甲酸类、肉桂酸

添加到土壤几天后就会被完全分解[27]。我们的研究

发现虽然花生根系分泌物中含有酚酸类物质，但这些

物质在红壤中很快被土壤微生物降解，不会在土壤中

积累到能够产生植物毒性的水平。实际上，很多研究

中检测到所谓自毒物质的土壤残留水平是远远低于

报道的具有植物毒性浓度[18,22,24,28]。然而，添加酚酸

的土壤中虽然没有酚酸物质的积累，但仍表现出对花

生生长和生理代谢的抑制作用[29]。因此，酚酸类物

质在土壤中的化感作用是间接通过土壤微生物群落

组成变化而引起的，而非自身的直接毒害作用。实际

上，把花生根系分泌物持续添加到土壤中，会导致一
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些有益菌群的弱化，如根际促生细菌、菌根真菌和假

单胞菌群落，同样也会引起与花生有关的一些病原菌

增多[29]。同样，大田试验也发现花生的长期连作会

显著改变土壤生物群落的组成，病原真菌的增加是以

牺牲土壤中一些拮抗性有益菌群为代价[36]。检测到

这些变化的微生物种群能够参与植物生长、营养吸收

等过程来影响植物状态[3,26]。因此，可以推测：连作

花生分泌的化感物质是花生连作障碍的前提条件，相

同的特定根系分泌物持续进入土壤而引起土壤生物

区系变化，而非化感物质的直接毒害作用，而这种特

定的土壤生物区系变化对其他作物可能没有显著影

响，却会引起花生的生长不良和抗病性能下降，而大

田表现出的连作障碍现象是对上述因果关系的表征。 

5  花生连作障碍的调控 

有关作物连作障碍的调控已成为一个世界性的

热点问题。目前，所尝试的各种调控措施有间套作、

化学处理、培育抗病品种以及施用生防菌剂和生物有

机肥等被用于改善植株生长和控制病害发生[42–44]。轮

作换茬是克服作物连作障碍最经济有效的措施之一，

但由于地方传统优势产业发展的需要，特别在只适合

少数作物生长的丘陵旱坡地，花生连作不可避免。采

用土壤化学消毒的方法对控制连作地病害发生是非

常有效的，但是也会进一步恶化土壤微生物环境、削

弱土壤生物转化功能和养分协调供应能力[45]。目前，

针对根际促生菌、菌根真菌和拮抗性微生物等生物防

治开展了大量研究[46–47]。室内条件下，一些生防菌

剂表现出较好的抑制病害效果，但是在大田条件下表

现效果较差，并易受外界环境因素的影响[42]。同个

物种的不同品系之间抗病性差异较大，因此筛选出对

土传病害抗性较好的花生品种可以有效缓解花生连

作障碍，我们前期的大田小区试验就发现泉花 7号花

生对土传病害的抗性显著高于当地普遍种植品种，并

且产量较高。玉米+花生、药材+花生间作在部分地

区取得了一定的增产效果。田间试验结果表明，茅苍

术间作显著提高了花生的抗病能力和花生产量，间作

茅苍术后花生褐斑病和卷叶病分别从单作的 87.4% 

和 85.9% 下降到 80.2%、73.4%；与对应密度单作花

生相比，间作后单行花生产量增产 30% 以上[7]。研

制出针对花生连作障碍的生物专用有机肥对克服花

生连作障碍是较为行之有效的方式，通过生防菌剂与

有机物料混合，放大有益生物的生防和促生功能，依

据连作土壤生物群落特征和花生生长需肥特点，探索

不同物料调配有机肥，通过有机物料培育土壤生物群

落，提高花生抗性水平。 

6  结论及展望 

花生连作障碍是一个普遍发生的现象和问题，严

重制约着我国花生产业的可持续发展。很多学者开展

了大量有益的探索和研究，为探究花生连作障碍机制

提供了理论依据，对缓解花生连作障碍提供了有益参

考。然而由于其复杂性，花生连作障碍的详细机制还

未完全揭示。近几年来，作者针对红壤地区花生连作

障碍机理开展了一些探索性研究，认为在田间条件下

花生分泌的化感物质不会大量积累到能对植物产生

直接毒害的水平，然而由于土壤微生物对其专一性降

解而引起的土壤微生物区系变化及其相应生态功能

的改变或弱化是导致连作下花生生长不良的主要因

素。花生长期连作显著增加了与一些花生有关的病原

真菌丰度，而这种增加是以牺牲土壤中的一些拮抗性

有益菌群为代价，然而对土壤真菌种群的丰度和多样

性没有显著性影响。同时，我们也发现花生长期连作

会显著改变土壤线虫群落结构和生态功能，降低了土

壤食微线虫的数量，进而减少土壤扰动和养分循环。 

虽然花生根系分泌物中的化感物质引起土壤微

生物群落变化可能是连作障碍的主要机制。花生根

系分泌物分泌特征及其与土壤微生物种群的相互关

系、花生根系分泌物是如何定向选择土壤微生物还

需进一步研究。大田条件下花生根系分泌物中化感

物质在根际环境和非根际土壤中的行为和特点需进

一步探究。 

根际是根系分泌物、化感物质以及土壤微生物强

烈交互作用区域，对植物的生长及病害发生兼具有益

和有害作用。化感物质会直接或间接影响根际土传病

原菌及其他有害微生物。同样，根系分泌物也含有一

些有益或抗菌成分，然而发挥这些物质在连作障碍

调控中作用的研究很少。不同农业系统下的土壤生

物多样性保护将是农业可持续发展的重要发展方

向，需加强改善花生连作土壤生物群落功能的调控

技术探索，在研制拮抗菌生物有机肥时，应注重土

著有益菌群培育。 
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Advances in Mechanism of Peanut Continuous Cropping Obstacle 
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Abstract: Peanut is an important oil and cash crop in China, and its continuous cropping obstacle seriously influences the 

quality and yield of peanut, and confines the sustainable development of peanut industry. Various factors, including the 

accumulation of autotoxins, increase of soil pathogens, unbalance of soil microbial community, and disorder of physico-chemical 

properties were proposed to be mechanisms of continuous cropping obstacle by previous studies. However, investigations mostly 

focused on single factor of causing continuous cropping obstacle, and lacked the direct evidence to some extent. The paper 

reviewed the influences, mechanism and controlling measures of peanut continuous cropping obstacle, and presented the research 

advances in the mechanism focused on the effect of peanut root exudates, remaining characteristics of allelochemicals and the 

development of soil biological community. The future challenges and possible approaches to alleviate replanted obstacle are also 

discussed.  
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