
土 壤 (Soils), 2021, 53(1): 5–12 

 

                          

①基金项目：国家自然科学基金项目(41977044)、江苏省自然科学基金项目(BK20160710)和江苏省政策引导类计划(国际科技合作/港澳

台科技合作)项目(BZ2020026)资助。 

* 通讯作者(lirong@njau.edu.cn) 

作者简介：沈宗专(1987—)，男，江苏宝应人，博士，副教授，主要从事土壤微生物与生物肥料研究。E-mail: victorshenzz@163.com 

http://soils.issas.ac.cn 

DOI: 10.13758/j.cnki.tr.2021.01.002 

沈宗专, 黄炎, 操一凡, 等. 健康与罹患青枯病的番茄土壤细菌群落特征比较. 土壤, 2021, 53(1): 5–12. 

健康与罹患青枯病的番茄土壤细菌群落特征比较
① 

沈宗专1，黄  炎1，操一凡1，王东升1, 2，刘红军1，李  荣1*，沈其荣1 

(1 南京农业大学资源与环境科学学院，江苏省固体有机废弃物资源化高技术研究重点实验室，江苏省有机固体废弃物资源化协同创新中心，

国家有机类肥料工程技术研究中心，作物免疫学重点实验室，南京  210095；2 南京市蔬菜科学研究所，南京  210042) 

摘  要：应用实时荧光定量 PCR 及 MiSeq 高通量测序技术，全面地研究了连作番茄田块中健康与感染青枯病植株周围土体及根际

土壤细菌群落结构和组成。结果表明：健康番茄土体土壤的 pH 及全碳含量显著高于感病番茄土体土壤；土体及根际土壤的细菌群

落结构和组成明显不同于感病番茄土体及根际土壤细菌群落。与感病番茄根际相比，健康番茄根际细菌的数量显著升高而青枯菌数

量显著降低；细菌群落的 Shannon 多样性指数显著增高；拟杆菌门及其所含的噬几丁质菌属、金杆菌属、动杆菌属、黄杆菌属及

Taibaiella 的相对丰度显著增高而变形菌门及其所含的青枯菌属的相对丰度显著降低。综上，抑制土传青枯病发生的番茄根际土壤

细菌群落特征明显，其生物量及多样性高，土著有益菌群数量多而病原菌数量少，为番茄土传青枯病的生物防控提供了指导方向与

理论依据。 
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Comparison of Bacterial Communities in Bulk and Rhizosphere Soils of Healthy and Diseased 
Tomato Infected by Bacterial Wilt 
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Abstract: In this study, real time PCR and MiSeq sequencing technology was used to deeply compare the differences of 

bacterial community structures and compositions in bulk and rhizosphere soils of healthy and diseased tomato-planting fields 

under mono-cropping system. The results showed that healthy bulk soil displayed higher pH value and total carbon content. The 

bacterial structures and compositions in healthy bulk and rhizosphere soils were obviously different from those of diseased ones. 

Compared to diseased rhizosphere soil, healthy rhizosphere soil exhibited a significant higher number of total bacteria and a 

significant lower number of R. solanacearum. Also, healthy rhizosphere soil showed a significant higher index of Shannon 

diversity. Furthermore, the relative abundance of Bacteroides and Chitinophaga, Chryseobacterium, Dyadobacter, 

Flavobacterium and Taibaiella included in Bacteroides was significantly enriched while the relative abundance of Proteobacteria 

and Ralstonia included in Proteobacteria was significantly depleted in healthy rhizosphere soil compared to diseased one. In 

summary, soil suppressive to tomato bacterial wilt disease harbored a unique bacterial community, which showed high bacterial 

population, diversity and relative abundance of beneficial indigenous microorganisms and low relative abundance of pathogen. 

This research could provide a guideline and theoretical principle for biological control of tomato bacterial wilt disease. 

Key words: Tomato wilt disease; Disease-suppressive soil; High-throughput sequencing; Bacterial community diversity; 

Bacterial community composition 
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土壤生态系统是连接大气圈、水圈、岩石圈和生

物圈的纽带，与地上生态系统之间紧密联系、相互依

存，共同决定着陆地生态系统的特征、过程和功能[1]。

土壤微生物作为土壤生态系统的主要组成部分，不仅

在元素的生物地球化学循环中起着重要作用，也在作

物健康生长和可持续生产中起着关键作用[2]。尽管植

物与微生物的互作关系是土传病害发生的重要决定

因子[3]，但目前对于根际微生物区系组成与生态系统

功能之间的关联仍有待深入研究。 

近年来农用化学品的大量投入是作物持续高产

的重要支撑之一，但同时也给土壤及环境的健康带来

了挑战[4]。高强度集约化农业生产一定程度上破坏了

土壤微生物群落结构的稳态平衡，削弱了土壤生态系

统的功能。尤以抑制土传病害发生的能力(抑病能力)

下降为甚，导致作物根腐病、枯萎病、全蚀病、立枯

病等土传病害频繁爆发[5]。番茄是全世界栽培最为普

遍的果菜之一，设施番茄产业已成为农民增收的重要

产业之一。然而，因青枯菌(Ralstonia solanacearum)

侵染导致的番茄青枯病严重威胁着世界番茄种植产

业的发展[6]。因此，土传青枯病的有效防控仍是关系

到世界番茄产业可持续发展的重大理论及技术问题。 

土壤微生物群落结构及组成对于番茄抵御青枯

菌的侵染有着重要影响[7]，因此，研究同一连作田块

中健康与罹患青枯病的番茄土壤微生物群落结构及

组成差异对于番茄土传青枯病的防控极其重要。然

而，尽管已有大量研究表明调控土壤微生物区系可有

效防控番茄青枯病的发生[6, 8-9]，但对于同一连作条件

下健康与患病番茄土壤微生物群落结构与组成差异

的研究仍相对缺乏。杨尚东等[10]利用传统的分子生

态学手段(PCR-DGGE)初步比较了番茄青枯病罹病

植株和健康植株根际土壤细菌群落结构及多样性特

征，但该研究手段不能揭示群落的组成差异；Li 等[5]

利用 454 焦磷酸测序技术研究比较了健康与患病

番茄根际土壤及根内细菌群落结构和组成特征，但

未揭示与根际细菌装配密切相关的土体土壤细菌

群落差异。 

因此，为全面揭示连作条件下健康与患病番茄的

土体及根际细菌群落结构和组成差异及探究土体细

菌群落的差异与根际细菌群落组成差异之间的关系，

本研究拟采集设施大棚内长期连作番茄田块中感染

土传青枯病植株的土体及根际土壤和健康植株的土

体及根际土壤，利用荧光定量 PCR 和 MiSeq 高通

量测序技术比较设施大棚内健康番茄与感染土传青

枯病番茄的土体及根际土壤中细菌群落结构和组成

差异，为番茄青枯病土壤的微生物区系调控提供理论

依据和方向支撑。 

1  材料与方法 

1.1  供试材料 

1.1.1  供试种子     供试番茄种子为世纪红冠

(Solanum lycopersicum Mill., CV. Shijihongguan)，由

南京市蔬菜花卉科学研究所提供。 

1.1.2  试验点基本信息    试验点设在江苏省南京

市蔬菜花卉科学研究所(31°43′N，118°46′E)。试验区

域为典型亚热带季风气候，年平均温度为 15.4 °C，

年均降雨量达 1 106 mm。试验设施土壤的基本性

状如下：供试土壤为黄岗土，pH 6.33、有机质

23.56 g/kg、全氮 1.89 g/kg、有效磷 138 mg/kg、速

效钾 464 mg/kg。 

1.2  试验设计 

1.2.1  番茄育苗    将供试番茄种子用 2% 次氯酸

钠表面消毒 3 min，再用无菌蒸馏水洗涤 3 次后在合

适的温度和水分环境下发芽。种子发芽后，播入育苗

基质中于育苗车间进行培育。当幼苗长出 3 ~ 4 片真

叶时，选取长势一致的幼苗进行田间移植。 

1.2.2  田间试验    供试设施大棚自 2013 年 2 月开

始于每年春夏及秋冬两季连续种植番茄。本试验于

2015 年 2—6 月在此设施大棚开展，此前已连续种植

4 季番茄，部分蕃茄植株已呈现出感染青枯病的症

状。试验设 4 个小区，每个小区面积为 10 m2(长×宽

=2 m×5 m)。种植前施用 7 kg 商品鸡粪有机肥(N + 

P2O5 + K2O> 5%)及 0.5 kg 复合肥(N-P2O5-K2O，15- 

15-15)作为基肥，视长势追施尿素及氯化钾。所用商

品鸡粪有机肥、复合肥、尿素及氯化钾均为市售常见

肥料。基肥施入 7 d 后，每个小区移栽 32 棵番茄种

苗，种植密度为 0.6 m × 0.6 m(株距×行距)。移栽定

植番茄种苗 20 d 后，每周监测番茄青枯病发生状况。

为尽量避免土壤过于湿润所导致的潜在的细菌过度

交叉污染，除定植移苗后一次性浇透以外，日常水分

管理采取“少量多次”的策略，利用滴灌设施向番茄

茎基部补充水分。 

1.2.3  番茄土壤样品采集及 DNA 提取    于番茄收

获期每小区分别随机选定 5 株青枯病感病或健康(未

明显感病)植株，用铁铲将距番茄茎部 10 cm 以内

且 0 ~ 20 cm 深的土壤和根系一起挖取，将 5 株样品

混匀后带回实验室进行后续处理。轻抖根系，将附着

根上的土壤抖落，连同土体土壤利用四分法保留约

200 g 土壤作为感病(DB)及健康(HB)土体土壤样品。
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将去除轻松附着根系上的番茄根置入预先装有 150 ml

无菌水的 500 ml 三角烧瓶中，室温下以 170 r/min 震

荡 30 min，震荡后 4 000 × g 离心 5 min，离心后沉

淀即为根际土壤，将收集到的根际土壤混匀保存于 

–70 °C 备用。称取 0.4 g 土壤样品，用土壤 DNA 提

取试剂盒(Mo Bio Laboratories, Inc., Carlsbad, CA, 

USA)按操作说明提取土壤 DNA 并用核酸定量仪

(NanoDrop 2000, USA)测定提取的土壤 DNA 核酸

浓度。 

1.3  测定方法 

1.3.1  土壤理化性质的测定    土壤理化性质测定

参照《土壤农化分析》[10]。利用玻璃电极酸度计测

定土壤 pH(V(水)︰m(土)=2.5︰1)；利用电导率仪测

定土壤电导率(EC)( V(水)︰m(土) =5︰1)；利用元素

分析仪(Vario EL, Germany)通过干烧法测定土壤的全

碳(TOC)和全氮(TON)含量；0.01 mol/L 氯化钙溶液浸

提，流动分析仪(Auto Analyzer 3, Germany)测定土壤

悬液的 NH4
+-N 和 NO– 

3 -N 含量；醋酸铵浸提，火焰分

光光度计测定土壤有效钾(AK)含量；碳酸氢钠浸提，

钼锑抗比色法测定土壤有效磷(AP)含量。 

1.3.2  土壤细菌和青枯菌数量的测定    土壤细菌

和青枯菌的数量采用实时荧光定量 PCR 法测定[12-13]。

细菌扩增采用引物 Eub338/Eub518 (5′- ACTCCTA-

CGGGAGGCAGCAG- 3′/5′- ATTACCGCG GCTGC-
TGG - 3′)，青枯菌扩增采用 flicF/flicR (5′- GAACG-

CCAACGGTGCGAACT - 3′/5′- GGCGGCCTTCA-
GGGAGGTC-3′)。将含大肠杆菌 16 S 全长及青枯菌

flic 基因的质粒进行梯度稀释，采用 ABI 7500 荧光定

量 PCR 仪，按照标准程序制成标准曲线。扩增条件

为：10 μl SYBR®Premix Ex Taq，0.4 μl 上游引物和下

游引物，0.4 μl ROX Reference Dye，2 μl 模板 DNA

和 6.8 μl 无菌水。PCR 扩增程序为：95 °C 预变性 30 

s；95 °C 预变性 5 s，60 °C 延伸 34 s，循环 40 次。

所有样品进行 3 次重复，用无菌超纯水代替 DNA 模

板设置为阴性对照。根据各样品 Ct 值计算每克土壤

所含的拷贝数，并换算成每克干土形成的拷贝数，取

对数值，以 log (copies/g 干土) 表示。 

1.3.3  细菌测序文库构建    参照 Caporaso 等[14]发

表的方法构建细菌测序文库。细菌 16S rRNA 扩增采

用引物 520F (5′- AYTGGGYDTAAAGNG - 3′)/802R 

(5′- TACNVGGGTATCTAATCC- 3′)。细菌 16S rRNA

扩增体系为(25 μl)：5.0 μl 5 × Reaction Buffer、5.0 μl 

5 × GC high Enhancer、2.0 μl dNTP (2.5 mmol/L)、1.0 

μl 上下游引物(10 μmol/L)、0.25 μl TaKaRa Polymerase 

(5 U/μl)、2 μl 模板 DNA 及 9.0 μl 无菌水。PCR 扩增

条件为：98 °C 预变性 5 min；98 °C 变性 30 s，50 °C

退火 30 s，72 °C 延伸 30 s，25 个循环；最终 72 °C

延伸 5 min。对 PCR 产物进行割胶回收后利用 BioTek

酶标仪对纯化产物进行定量。将纯化的扩增子等摩尔

浓度合并，然后用 NEB Next® UltraTM DNA Library 

Prep Kit for Illumina(New England Biolabs, UK)建库，

使用 Agilent 2100 Bioanalyzer Instruments、Pico green

和荧光分光光度计对文库进行质量和浓度的检测。多

样品测序文库均一化至 10 nmol/L 后等体积混合，逐

步稀释定量至 4 ~ 5 pmol/L 后进行上机测序。所有

PCR 扩增、文库准备及上机测序均在上海派森诺生

物科技股份有限公司完成。 

1.3.4  高通量数据分析    利用 QIIME 软件对下机

后的原始序列根据相应的 barcode 信息进行各样品序

列分配并去除接头和引物序列；去除低质量序列后，

利用 Usearch 软件对正反向序列进行拼接；拼接后的

序列参照 UPARSE 的标准流程分析，生成操作分类

单元(OTU)表格并挑选出各 OTU 代表性序列[15]；利

用 RDP classifier 将代表性序列与 RDP 16S rRNA 数

据库比对获取各 OTU 分类组成信息[16]；最后，对去

除所有样品中相对丰度均小于 0.01% 的OTU的数据

进行后续多样性分析。在 Mothur 软件 [17]内基于

Bray-Curtis 参数计算各样品主成分分析 (principal 

co-ordinates analysis，PCoA)比较各处理细菌群落结

构差异；各样品取平后，基于 97% 相似度水平利用

Mothur 计算细菌群落丰富度 Chao 值及多样性

Shannon 值；利用韦恩图探究样品之间组成上的差异

性；各物种的相对丰度用该物种序列数除以该样品总

序列数的百分比表示。 

1.4  数据统计分析 

生物数据统计分析在 IBM SPSS 20.0(SPSS Inc., 

Chicago, USA)及 R 语言中完成。采用多因素方差分

析、多重比较及独立样本 t 检验分析比较处理间的显

著性差异。 

2  结果与分析 

2.1  健康与感病番茄土壤基本理化性状 

即使在同一设施大棚小区内，健康与感病番茄植

株土体土壤的部分基本理化性质差异明显(表 1)。健

康与感病番茄土壤中电导率、NH4
+-N、NO– 

3 -N、有效

磷和全氮含量无显著差异，但健康植株土壤中 pH 和

全碳含量显著高于感病植株土壤，速效钾的含量显著

低于感病植株土壤。 
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表 1  健康与感病番茄土体土壤基本理化性质 
Table 1  Basic chemical properties for bulk soils of healthy and diseased tomato-planting fields 

土壤 pH 电导率(mS/cm) NH4
+-N(mg/kg) NO– 

3 -N(mg/kg) 有效磷 (mg/kg) 速效钾(mg/kg) 全碳(mg/kg) 全氮(mg/kg)

感病番茄土体土壤 7.37 ± 0.12 b 299 ± 9 a 4.73 ± 0.33 a 67.77 ± 3.43 a 134 ± 16 a 503 ± 21 a 15.9 ± 0.3 b 0.20 ± 0.01 a

健康番茄土体土壤 7.61 ± 0.11 a 262 ± 32 a 6.40 ± 1.36 a 72.01 ± 24.02 a 140 ± 17 a 389 ± 13 b 16.9 ± 0.6 a 0.20 ± 0.01 a

注：表中同列数据小写字母不同表示健康和感病番茄土体土壤间理化性质差异达 P<0.05 显著水平。 

 

2.2  健康与感病番茄土壤细菌及青枯菌数量 

荧光定量 PCR 结果表明，根际土壤中细菌和青枯

菌的数量显著高于土体土壤(P<0.05)，根际青枯菌的数量

比土体青枯菌的数量高出 3 个数量级。健康番茄植株土

体及根际土壤中细菌的数量分别显著高于感病番茄植株

土体及根际土壤，而健康番茄植株土体及根际土壤青枯菌

数量显著低于感病番茄植株土体及根际土壤(图 1)。 

 

(DB. 感病番茄土体土壤；HB. 健康番茄土体土壤；DR. 感病番

茄根际土；HR. 健康番茄根际土。图中小写字母不同表示不同土

壤间差异显著(P<0.05)，下同) 

图 1  健康与感病番茄土体及根际土壤中细菌和青枯菌的

数量 
Fig. 1  Populations of bacteria and R. solanacearum in bulk and 
rhizosphere soils of healthy and diseased tomato-planting fields 

 
2.3  健康与感病番茄土壤细菌群落测序数据总体

概况 

高通量原始序列经过基本质控过滤并去除古菌

及低丰度序列后，16 个土壤样品共有 856 374 条优

质 16S rRNA 序列，其中最少的样品有 38 449 条序 

列，而最多的样品有 74 009 条序列。在 97% 相似

度水平下，856 374 条序列共划分为 3 452 个 OTU，

其中最少的样品有 1 168 个 OTU，而最多的样品有 

3 079 个 OTU。与 RDP 数据库比对后，856 374 条

序列可归类于 38 个细菌门，其中酸杆菌门、放线菌

门、拟杆菌门、厚壁菌门及变形菌门为相对丰度最高

的前 5 个门，占序列总数的 86.7%。 

2.4  健康与感病番茄土壤细菌群落 alpha 多样性 

如图 2 所示，根际土壤中细菌群落的 alpha 多

样性指标，如 Chao 及 Shannon 指数均显著低于土

体土壤(t 检验，P<0.05)。尽管健康番茄土体土壤丰

富度 Chao 值显著高于感病土壤，但健康及感病番

茄根际土壤中 Chao 值无显著差异。与之相反，尽

管健康与感病番茄土体土壤多样性 Shannon 指数无

显著差异，但健康番茄根际土壤中 Shanon 指数显著

高于感病番茄根际土壤。 

2.5  健康与感病番茄土壤细菌群落 beta 多样性 

健康及感病番茄根际土壤细菌群落主坐标成分

在一轴上明显区分于其土体土壤(图 3)。健康番茄根

际土壤细菌群落主成分在二轴上明显区分于感病番

茄根际土壤，尽管健康与感病番茄土体土壤细菌主成

分差异不如根际土壤差异明显，但健康番茄土体土壤

细菌群落主成分仍明显不同于感病番茄土体土壤。

进一步的 PerMANOVA 分析，也表明土壤类型(土

体与根际)及土壤健康(健康与感病)均是细菌群落差

异的显著性驱动因素(Adonis 检验，F 土体 vs 根际 = 40.8，

P 土体 vs 根际 = 0.001；F 健康 vs 感病 = 6.7，P 健康 vs 感病 = 0.009)。 

 

图 2  健康与感病番茄土体及根际土壤细菌群落 Chao 和 Shannon 多样性指标 
Fig. 2  Chao and Shannon indices for bacterial communities in bulk and rhizosphere soils of healthy and diseased tomato-planting fields 
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图 3  健康与感病番茄土体及根际土壤细菌群落主成分图 
Fig. 3  Principal coordinate analysis (PCoA) for bacterial 

communities in bulk and rhizosphere soils of healthy and diseased 
tomato-planting fields 

 

2.6  健康与感病番茄土壤细菌群落组成差异 

如图 4 所示，与土体土壤相比，番茄根际土壤

在细菌门水平上的组成类似，但门的相对丰度有所差

异，如变形菌门的相对丰度显著增高，而酸杆菌门、

放线菌门、芽单胞菌门及疣微菌门的相对丰度显著降

低(t 检验，P<0.05)。尽管健康与感病番茄土体土壤细

菌主要门的相对丰度无显著差异，但健康番茄根际土

壤中拟杆菌门及疣微菌门的相对丰度显著高于感病番

茄根际土壤，而厚壁菌门、芽单胞菌门及变形菌门的

相对丰度显著低于感病番茄根际土壤(P<0.05)。 

 

图 4  健康与感病番茄土体及根际土壤细菌群落门的相对

丰度 
Fig. 4  Relative abundances of dominate phyla for bacterial 

communities in bulk and rhizosphere soils of healthy and diseased 
tomato-planting fields 

 

在属水平上健康与感病番茄土体及根际土壤的

组成较为类似。在土体土壤中共鉴定出 691 个属，

其中有 657 个属(95.1%)共同存在于健康及感病番

茄土体土壤中；在根际土壤中共鉴定出 615 个属，

其中有 476 个属(77.5%)共同存在于健康及感病番

茄根际土壤中。健康及感病番茄土壤中共有属相对丰

度的 t 检验结果表明：在健康与感病番茄土体土壤

共有的 657 个属中，健康番茄土体土壤中有 83 个

属的相对丰度显著高于感病番茄土体土壤，而有 60 

个属的相对丰度显著低于感病番茄土体土壤；在健康

与感病番茄根际土壤共有的 476 个属中，健康番茄

根际土壤中有 32 个属的相对丰度显著高于感病番

茄根际土壤，而有 60 个属的相对丰度显著低于感病

番茄根际土壤(图 5)。 

健康番茄土体土壤中相对丰度显著增加的  83 

个属及显著降低的 60 个属均归类于酸杆菌门、放线

菌门、拟杆菌门、厚壁菌门、变形菌门、疣微菌门及

部分低丰度门；而健康番茄根际土壤中相对丰度显著

降低的 60 个属归类于酸杆菌门、放线菌门、芽单胞

菌门、厚壁菌门、变形菌门、疣微菌门及部分低丰度

门，相对丰度显著增加的 32 个属归类于拟杆菌门、

厚壁菌门、变形菌门、疣微菌门及部分低丰度门(图 

6)。其中，健康番茄根际显著增加和降低的属分别多

属于拟杆菌门和变形菌门。 

如图 7 所示，在健康番茄根际土壤中相对丰度

显著降低的变形菌门中，青枯病致病菌所在的青枯菌

属的相对丰度仅为 27.4%，显著低于感病番茄根际

土壤中青枯菌属的相对丰度(54.6%)，而土体土壤之

间无显著差异。在健康番茄根际土壤中相对丰度显著

增加的拟杆菌门中，噬几丁质菌属、金杆菌属、动杆

菌属、黄杆菌属及 Taibaiella 的相对丰度大于 1%，

为优势菌属，而土体土壤之间也无显著差异。 

3  讨论 

根际土壤中细菌群落的多样性及稳定性决定着

土壤和植物的健康以及生态系统的可持续性[18]。抑病

型土壤指的是病原菌不能定殖，或能定殖但危害很小

或没有危害，或者能定殖并一时造成危害随后即使在

病原菌存在的情况下发病也很轻的土壤；而容易感病

的土壤即为导病型土壤[19]。土著微生物群落或者特定

种群具有抑制病原菌侵染植物的能力是抑病型土壤的

关键因素[20-21]。本研究通过比较连作番茄田块中健康

番茄土壤(抑病型土壤)及感病番茄土壤(导病型土壤)

细菌组成差异，利用高通量测序技术深入揭示了抑制

土传青枯病发生的土壤细菌群落结构及组成特征。 

与 Li 等[5]的研究结果类似，本研究中健康番茄

土体及根际土壤细菌群落明显不同于感病番茄土体

及根际土壤，表明抑制土传青枯病发生的土壤细菌群

落确与感病土壤细菌群落不同。Garbeva 等[22]研究表

明，根际土壤细菌多样性高能抑制土传病害的发生， 
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(纵坐标中 P 指显著性 P 值) 

图 5  健康与感病番茄土体及根际土壤细菌群落属的曼哈顿图 
Fig. 5  Manhattan diagrams at genus level for bacterial communities in bulk and rhizosphere soils of healthy and diseased tomato-planting fields 

 

图 6  健康番茄土体及根际土壤细菌群落中差异属所在的门及属的数量 
Fig. 6  Numbers and affiliations of significant genera at phylum level for bacterial communities in bulk and rhizosphere soils of healthy 

tomato-planting fields 

与之类似，本研究中健康番茄根际土壤细菌群落的

Shannon 多样性指数更高，证实了细菌多样性与生态

系统生产力之间存在的正相关关系。 

Li 等[5]利用 454 焦磷酸测序技术研究番茄根

际土壤细菌群落组成时发现番茄根际土壤细菌群落

中变形菌门的相对丰度最高。本研究中根际细菌群落

中变形菌门的相对丰度也占优势地位，可能是因为其

相对较快的生长速率[23]。本研究结果表明，抑制番

茄土传青枯病发生的根际土壤中拟杆菌门的相对丰

度显著高于感病土壤。拟杆菌门通常栖居于土体土壤

中，而且是微生态系统中相对稳定的组分[24]。尽管

拟杆菌门的相对丰度很少受土壤养分状况的影响，但

近年来越来越多的研究表明拟杆菌门可能与土壤抑

病能力相关[25]。本研究中拟杆菌门所包含的噬几丁

质菌属、金杆菌属、动杆菌属、黄杆菌属及 Taibaiella 

均为抑制土传青枯病发生的根际土壤中的优势菌属

(相对丰度>1%)，且与抑病能力密切相关。Liu 等[26]

研究表明噬几丁质菌属与番茄青枯病之间呈负相关

关系，而 Inderbitzin 等[27]研究发现西兰花和几丁质

混合物中接种噬几丁质菌属可提升土壤抑制轮枝菌 
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图 7  健康和感病番茄土体及根际土壤部分细菌关键属的相对丰度 
Fig. 7  Relative abundances of some key bacterial genera in bulk and rhizosphere soils of healthy and diseased tomato-planting fields 

 
侵染诱发的黄萎病的能力。金杆菌属已被成功分离并

应用于辣椒疫病的生物防治[28]。Kwak 等[25]研究表

明，黄杆菌属在番茄根际土壤抵御青枯病侵染的过程

中发挥重要作用。尽管尚未有直接证据表明其具有生防

功能，但近年来的研究表明动杆菌属及 Taibaiella 在健

康土壤中的相对丰度较高，可能也与抑病相关[29]。此

外，本研究中健康番茄根际土壤中无论是青枯菌属的

相对丰度还是绝对数量虽显著低于感病根际土壤，但

仍属于较高水平，说明健康根际的整体细菌群落对于

提升土壤抑病能力也具有一定的作用。 

土壤微生物的装配受植物基因型和土壤状况等

共同影响[30]。尽管感病与健康样品在同一设施大棚

内采集，但可能因土壤的异质性、施肥的不均匀、灌

溉不均匀以及与作物互作关系不一致等原因，导致健

康与感病土壤样品的部分理化性状有显著差异。本研

究中，抑制土传青枯病发生的土壤拥有较高的 pH 及

全碳含量。Deltour 等[31]研究发现高土壤 pH 能增强

土壤抑镰刀菌枯萎病能力。土壤 pH 不仅能通过作

用于病原菌或其他微生物直接影响土壤抑病型能

力，还能通过影响土壤速效养分间接影响土壤抑病

型能力 [32]。此外，土壤全碳含量高通常预示着土壤

有机质含量较高，而有机质含量较高的土壤中通常微

生物生物量及活力也较高，也能在抑病过程中发挥重

要作用[22]。Satoh 和 Toyota[33]研究证实提升土壤中有

机质含量可降低土壤中青枯菌的数量，进而提升土壤

抑制青枯病的能力。总而言之，提升土壤 pH 及全碳

(有机质)含量，不仅可直接降低土壤中青枯菌，还可

通过调控土体土壤微生物组成，进而影响根际微生物

群落装配，并最终决定群落整体的抑病能力。 

微生物、土壤及植物之间的互作关系非常复杂，

影响了植物地下部微生物组成及生态系统功能，进而

决定了地上部植物的生长与健康。本研究借助 MiSeq

高通量测序技术利用全面的分析比较了同一连作田

块中健康与患病番茄土体及根际土壤细菌群落的组

成特征，结果表明，相较于感病土壤，健康土壤中

pH 及有机质含量较高，其栖居的细菌群落组成特异，

所种植的番茄从土壤中招募微生物装配形成的根际细

菌群落多样性高，且富集了噬几丁质菌属、金杆菌属、

动杆菌属、黄杆菌属及 Taibaiella 等土著有益微生物，

不仅有效降低了根际土壤中青枯病的相对丰度，还提升

了群落整体抑病能力。但番茄如何招募这些有益微生物

在根际进行装配将是未来研究的热点与难点。 
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