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摘  要：采用盆栽试验，选择三氯异氰尿酸(TCCA)为土壤消毒剂，研究不同施用量 TCCA 对马铃薯连作障碍土壤微生物群落组成

的影响。TCCA 施用量设置分别为：0(CK)，30 kg/hm2(S30)，60 kg/hm2(S60)和 120 kg/hm2(S120)。结果表明：与 CK 处理相比，S60 和

S120 处理显著提高土壤 pH(P<0.05)，分别提高 0.15 个和 0.26 个单位；显著增加土壤可溶性有机碳含量 (P<0.05)，增幅分别为 30.4% 

和 83.5%；显著提高土壤铵态氮含量(P<0.05)，分别提高 3.3 倍和 9.7 倍。同时，S60 和 S120 处理显著影响了土壤微生物优势菌属的

相对丰度(P<0.05)。与 CK 处理相比，在门水平上，S60 和 S120 处理下土壤变形菌门(Proteobacteria)的增幅达 55.3% 和 85.9%，子囊

菌门(Ascomycota)的增幅达 16.7% 和 35.1%；在属水平上，S60 和 S120 处理下显著降低马铃薯致病菌链霉菌属(Streptomyces)的相对丰

度(P<0.05)，降幅达 35.7% 和 57.1%。主坐标(PCoA)分析表明，S60 和 S120 处理与 CK 处理的细菌和真菌的群落结构截然不同。除了

TCCA 直接杀菌的影响，冗余分析(RDA)显示，土壤 pH 和铵态氮含量亦是影响微生物群落组成变化的关键因子。 
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Abstract: In this study, a pot experiment was conducted to investigate the effects of different application rates of 

trichloroisocyanuric acid (TCCA) used as disinfectant on soil microbial community composition under potato continuous 

cropping obstacle. Four treatments of TCCA application rates were designed, including 0 (CK), 30 kg/hm2 (S30), 60 kg/hm2 (S60) 

and 120 kg/hm2 (S120). Compared to CK, S60 and S120 significantly increase soil pH by 0.15 and 0.26 units (P<0.05), increase soil 

dissolved organic carbon (DOC) content by 30.4% and 83.5% (P<0.05), increase soil NH+
4-N content by 3.3 and 9.7 times 

(P<0.05), respectively. S60 and S120 significantly shift the relative abundance of dominant microorganism at phylum and genus 

levels (P<0.05). Compared to CK, S60 and S120 increase the relative abundances of Proteobacteria and Ascomycota by 55.3% and 

85.9%, 16.7% and 35.1% at the phylum level, respectively; while decrease the relative abundance of potato pathogen 

Streptomyces by 35.7% and 57.1% (P<0.05) at the genus level, respectively. Principal coordinate analysis (PCoA) shows that S60 

and S120 significantly change the community structures of bacteria and fungi compared to CK. In addition to the direct effects of 

TCCA, redundancy analysis (RDA) suggests that soil pH and NH+
4-N content are also the key factors affecting microbial 

community composition. 

Key words: Trichloroisocyanuric acid (TCCA); Potato; Continuous cropping obstacle; Microbial community composition; 

Pathogens 
 

马铃薯(Solanum tuberosum L.)是世界四大粮食

作物之一，而中国是马铃薯生产第一大国[1]。据统计，

我国马铃薯年种植面积达 500 多万 hm2，年产量约

为 9 193.8 万 t[2]。由于土地面积有限，马铃薯连作栽
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培现象普遍。长期连作导致作物根际微生物群落结构

发生变化，罗尔斯通菌属 (Ralstonia)和镰刀菌属

(Fusarium)等致病菌增多，芽孢杆菌属(Bacillus)和生

赤壳属(Bionectria)等有益菌减少，土壤从“细菌型”

转变为“真菌型”，土壤微生物群落结构失衡严重，

阻碍了马铃薯产业的健康发展[3]。土壤微生物群落和

数量变化不仅能反映能量代谢的程度，还能反映土壤

肥力状况[4]。因此，有益微生物减少、病原微生物富

集及其所引起的微生物群落失衡被认为是连作障碍

的主要因素之一[5-6]，亟需一种能够快速高效杀灭病

原菌改善连作土壤微生物区系的方法。化学消毒剂已

在世界范围内广泛应用于防治作物连作障碍[7]，如棉

隆、氯化苦、威百亩、石灰氮等常用作熏蒸剂来杀灭

土壤病原菌[8]。胡洪涛等[2]研究表明，棉隆与青霉菌

联合施用使假单胞菌属(Pseudomonas)等有益菌属的

丰度显著提升，而致病菌链霉菌属(Streptomyces)丰度

显著降低，土壤微生物群落组成发生变化，对马铃薯

疮痂病有较好的防控效果。贾喜霞等[9]施用石灰氮进

行土壤熏蒸，发现土壤中真菌数量显著降低，而细菌

数量没有显著变化，使土壤维持着较高的细菌和真菌

比例，可有效缓解连作障碍。 

连作土壤熏蒸(消毒或灭菌)后尽管能在短期内

大量抑制或杀死土壤中的致病微生物，但由于熏蒸剂

施用量和作用强度大，土壤中的有害微生物或线虫等

被杀死的同时，一些对于作物生长有益的微生物类群

同样也被杀死，微生物群落结构改变程度较大，间接

导致了土壤微生物区系的不均衡，以及有益菌和致病

菌在种群和个体数量上的相对变化[10-11]。例如，Li

等[12]研究发现，连续两年使用氯化苦熏蒸显著降低

了细菌和真菌群落的多样性和丰度，放线菌、芽孢杆

菌等优势菌群和土传病原菌数量均显著减少。此外，

长期使用一种熏蒸剂，还存在药物残留和生态安全风

险 [13]。三氯异氰尿酸  (Trichloroisocyanuric acid，

TCCA) 作为一种强氧化剂和氯化剂，具有高效、广

谱、较为安全的消毒特点，对细菌、病毒、真菌等都

有杀灭作用[14]。作为消毒剂，TCCA 已在水稻、棉花、

辣椒、烟草等作物上用于多种病害的防治，但在马铃

薯连作障碍土壤修复上较为少见，施用 TCCA 后土

壤微生物群落如何变化尚未可知。为此，本研究以马

铃薯连作障碍土壤为研究对象，通过盆栽试验，结合

高通量测序技术，探讨不同施用量 TCCA 消毒剂对

连作障碍土壤微生物群落组成的影响，以期为退化土

壤恢复和农业可持续发展提供科学依据。 

1  材料与方法 

1.1  试验材料 

供试土壤于 2020年 11月中旬采自黑龙江省大庆

市马铃薯连作地块。采集后的鲜土挑出石块、根系等

杂物，过 5 mm 筛备用。土壤基本性质为：pH 5.56，

速效钾(AK) 130.2 mg/kg，碱解氮(AN) 44.23 mg/kg，

速效磷(AP) 86.81 mg/kg，全碳(TC) 10.52 g/kg，全氮

(TN) 1.28 g/kg。供试药剂为有效氯含量为 42% 的三

氯异氰尿酸(TCCA)可湿性粉剂，供试种薯由黑龙江

马铃薯生产基地提供。 

1.2  试验设计 

采用盆栽试验，地点位于福建师范大学长安山

(26°02′11″N,119°18′03″E)。试验设置 4 个处理，分别

为：①CK：不施 TCCA；②S30：TCCA 30 kg/hm2；

③S60：TCCA 60 kg/hm2；④S120：TCCA 120 kg/hm2，

每个处理 3 次重复。将 5.7 kg 鲜土(含水量 140.9 g/kg)

混合均匀装入花盆(直径 25 cm，高 25 cm)，于 2020

年 11 月 28 日进行一次消毒处理。TCCA 以溶液形式

均匀喷洒在土壤表面，直到下渗到土层底部，CK 处

理喷洒等量水。消毒后于 2021 年 1 月 21 日栽入发芽

程度一致的种薯，定期检查马铃薯幼苗生长状况，去

除杂草，补充水分，更换花盆位置，减少环境因素的

干扰。2021 年 4 月 22 日进行第二次土壤消毒处理，

2021 年 5 月 17 日进行破坏性土壤取样，挑去植物残

体和根系后用网格法取样并装入自封袋内。鲜土过

2 mm 尼龙网筛后一部分置于 4 ℃冰箱保存，一部分

进行风干处理，一部分置于  –80 ℃冰箱保存用于

DNA 提取及微生物测定。 

1.3  测定方法 

1.3.1  土壤基本性质测定    土壤 pH 采用便携式

pH 计(Mettler FE28，上海)测定，水土比(V/m)为 2.5∶

1；可溶性有机碳 (DOC)用总有机碳分析仪 (TOC- 

VCPH/CPN，Shimadzu，日本)测定，水土比(V/m)为

2∶1；铵态氮(NH4
+-N)和硝态氮(NO3

–-N)用 2 mol/L 的

KCl 溶液浸提，水土比(V/m)为 4∶1，用连续流动分

析仪(Skalar san++，荷兰)测定；全碳(TC)和全氮(TN)

采用元素分析仪(Elementar Vario EL III，德国)测定；

碱解氮(AN)采用碱解–扩散法测定；速效磷(AP)采用

钼锑抗比色法，用 HCl-NH4F 浸提，分光光度计

(WFJ721 ， 上 海 光 谱 ) 测 定 ； 速 效 钾 (AK) 采 用

CH3COONH4 浸提，火焰光度计(FP6410，上海欣益)

测定。 

1.3.2  DNA 提取及高通量测序    使用 OMEGA 
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M5635-02 Soil DNA Kit 试剂盒提取土壤 DNA，使用

NanoDrop NC-2000 分光光度计(Thermo Scientific，

Wilmington，DE，美国)测定 DNA 的质量，利用 1.2%

琼脂糖凝胶电泳检测 DNA 提取质量，使用引物

338F(5′-ACTCCTACGGGAGGCAGCA-3′) 和 806R 

(5′GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3′)对细菌 V3 ~ V4

高变域进行 PCR 扩增。利用引物 ITS5(5′-GGAA 

GTAAAAGTCGTAACAAGG-3′)和 ITS2(5′-GCTGCG 

TTCTTCATCGATGC-3′)对真菌 ITS1 区进行 PCR 扩

增。PCR 反应体系为 25 μl；反应条件为：98 ℃预变

性 2 min；98 ℃变性 15 s，55 ℃复性 30 s，72 ℃延

伸 30 s，共 25 个循环；72 ℃延伸 5 min，反应结束，

产物混匀后通过 2.0% 的琼脂糖凝胶电泳检测[15]。扩

增完毕后采用 Illumina 公司的 TruSeq Nano DNA LT 

Library Prep Kit 制备测序文库，采用 Illumina 

NovaSeq 平台对 DNA 片段进行双端(Paired-end)测

序。土壤微生物总 DNA 提取和测序委托上海派森诺

生物科技有限公司完成。 

1.4  数据分析 

下机数据经 QIIME2(Ver 1.8.0)软件进行去引物、

过滤、去噪、拼接和去嵌合体等步骤，最终得到有效

序列。使用 DADA2 质控后产生的每个去重的序列为

ASV(Amplicon Sequence Variants, ASV) ， 采 用

QIIME2 的 classify-sklearn 算法对于每个 ASV 的特征

序使用预先训练好的 Naive Bayes 分类器进行物种注

释，得出物种分类水平[16]。细菌 16S rRNA 基因对比

数据库为 Greenge-nes，真菌 ITS 序列选用 UNITE，

最后对采用 QIIME2 的 qiime feature-table rarefy 功能

进行抽平，抽平深度设为最低样本序列量的 95%。通

过对抽平后的 ASV 进行统计，细菌 16S rRNA 共得

到 333 156 条序列，真菌 ITS 共得到 713 424 条序列。 

采用 Excel 2019 和 SPSS 19.0 进行数据处理和统

计分析，采用单因素方差分析比较处理间的差异显著

性(LSD 检验，P<0.05)。采用 Origin 2019 绘制群落

结构组成图，用 R 4.1 版本中 vegan 包和 ggplot 2 包

绘制主坐标分析图，用 Canoco 5.0 绘制冗余分析图。 

2  结果与分析 

2.1  土壤基本性质 

由表 1 可知，相较 CK 处理，S30 处理对土壤 pH

和 DOC 含量均无显著影响，而 S60 和 S120 处理显著

提高了土壤 pH(P<0.05)，分别升高了 0.15 个和 0.26

个单位；DOC 含量亦显著增加，分别增加了 30.4%

和 83.5%。与 CK 相比，S30、S60 和 S120 处理未显著

影响土壤 TC、TN、AK、AN 和 AP 的含量，但 S60

和 S120 处理显著增加了土壤 NH4
+-N 含量(P<0.05)，分

别提高了 3.3 倍和 9.7 倍，S120 处理显著降低了土壤

NO3
–-N 含量(P<0.05)，降低了 56.4%。 

表 1  不同处理的土壤基本性质 
Table 1  Basic properties of tested soils under different treatments 

指标 CK S30 S60 S120 

pH 5.15 ± 0.06 c 5.20 ± 0.06 bc 5.30 ± 0.10 ab 5.41 ± 0.05 a 

DOC(mg/kg) 33.03 ± 3.43 c 33.59 ± 5.33 c 43.06 ± 3.74 b 60.62 ± 3.39 a 

TC(g/kg) 13.84 ± 0.32 a 14.56 ± 0.12 a 14.05 ± 0.60 a 14.58 ± 1.16 a 

TN(g/kg) 1.35 ± 0.04 a 1.42 ± 0.05 a 1.38 ± 0.05 a 1.38 ± 0.04 a 

AK(mg/kg) 254.98 ± 24.59 ab 254.97 ± 4.05 ab 248.24 ± 10.17 b 287.31 ± 26.50 a 

AN(mg/kg) 31.42 ± 4.05 a 32.26 ± 1.26 a 32.26 ± 5.04 a 37.72 ± 6.34 a 

AP(mg/kg) 283.41 ± 18.88 a 288.54 ± 14.58 a 306.47 ± 3.88 a 289.82 ± 25.94 a 

NH4
+-N(mg/kg) 1.82 ± 0.05 c 4.23 ± 1.13 bc 7.88 ± 1.43 b 19.53 ± 4.55 a 

NO3
–-N(mg/kg) 11.31 ± 5.08 a 10.34 ± 0.87 ab 9.12 ± 2.68 ab 4.93 ± 1.94 b 

注：表中数据为平均值 ± 标准差，同行不同小写字母表示处理间差异显著(P<0.05)。 

 

2.2  土壤微生物群落组成 

在细菌门水平上(图 1A)，土壤中丰度较高的细

菌群落为变形菌门 (P ro t eob ac te r i a )、放线菌门

(Actinobacteriota)、厚壁菌门(Firmicutes)、嗜酸菌门

(Acidobacteriota)、芽单胞菌门(Gemmatimonadota)和

绿弯菌门(Chloroflexi)。与 CK 处理相比，S60 和 S120

处理显著增加了变形菌门的相对丰度(P<0.05)，分别

提高了 55.3% 和 85.9%，同时还增加了厚壁菌门、

嗜酸菌门和芽单胞菌门的相对丰度，但差异未达显著

水平；显著降低了放线菌门的相对丰度(P<0.05)，分

别降低了 35.2% 和 52.3%(P<0.05)。在真菌门水平上

(图 1 B )，子囊菌门 ( A s c o m y c o t a )、担子菌门

(Basidiomycota)、毛霉菌门(Mucoromycota)、壶菌门

(Chytridiomycota)和 Zoopagomycota 是土壤中丰度较 
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(图中相对丰度在每个处理中均小于 1% 的物种，合并为“Others”，下同) 

图 1  土壤细菌(A)和真菌(B)门水平相对丰度 
Fig. 1  Relative abundances of bacteria (A) and fungi (B) at phyla level in soils under different treatments 

 
高的真菌群落，相对丰度为 71.8%、13.5%、5.3%、

0.1% 和 0.1%。相较于 CK 处理，S30、S60 和 S120 处

理均显著增加了子囊菌门的相对丰度，分别提高了

14.3%、16.7% 和 35.1%，且 S120 处理与 S30 和 S60 处

理的差异达显著水平(P<0.05)。 

在细菌属水平上(图 2A)，与 CK 处理相比，S60

和 S120 处理显著增加了罗丹杆菌属(Rhodanobacter)

的相对丰度(P<0.05)，分别提高了 2.2 倍和 3.4 倍；

显著增加了竹杆菌属 (Chujaibacter) 的相对丰度

(P<0.05)，分别提高了 2.4 倍和 2.3 倍；显著降低了

链霉菌属(Streptomyces)的相对丰度(P<0.05)，分别降

低了 35.7% 和 57.1%；均增加了芽孢杆菌属(Bacillus)

和假单胞菌属(Pseudomonas)的相对丰度，但差异未

达显著水平。在真菌属水平上(图 2B)，相较于 CK 处

理，S60 和 S120 处理显著降低了 Tausonia、被孢霉菌

属 (Mortierella) 和 Solicocozyma 菌属的相对丰度

(P<0.05) ， 但 S120 处 理 显 著 提 高 了 木 霉 菌 属

(Trichoderma)的相对丰度(P<0.05)。 

 

图 2  土壤细菌(A)和真菌(B)属水平相对丰度 
Fig. 2  Relative abundances of bacteria (A) and fungi (B) at genera level in soils under different treatments 

 

细菌群落主坐标分析(PCoA)结果表明，提取两

个主成分的方差累积贡献率为 35.1%(图 3A)。在 PC1

轴上，S30 与 CK 处理聚在一起，而 S60 和 S120 处理与

CK 处理明显分离，说明 S30 与 CK 处理细菌群落结

构相似，而 S60 和 S120 处理与 CK 处理的细菌群落结

构差异较大。真菌群落 PCoA 分析显示，PC1 和 PC2

的累积贡献率为 69.2%(图 3B)，在 PC1 轴上，S30 与

CK 处理聚集在一起，而 S60 和 S120 处理与 CK 处理明

显分离，亦说明 S30 与 CK 处理真菌群落结构相似，而

S60 和 S120 处理与 CK 处理的真菌群落结构差异较大。 

2.3  土壤微生物群落组成与基本性质的关系 

以土壤基本性质指标为解释变量，以优势菌门和

属的相对丰度为响应变量进行冗余分析(RDA)。结果

表明，在门水平上，两个主轴的特征值分别为 89.7% 

和 7.3%(图 4A)。各优势菌门对环境因子的敏感性不

同，主要受土壤 pH 和 NH4
+-N 含量的影响，土壤 pH

与变形菌门(Proteobacteria)、厚壁菌门(Firmicutes)、

嗜 酸 菌 门 (Acidobacteriota) 、 芽 单 胞 菌 门

(Gemmatimonadota)和子囊菌门(Ascomycota)相对丰

度呈正相关关系，与放线菌门(Actinobacteriota)相对丰 
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图 3  基于 ASV 水平土壤细菌(A)与真菌(B)的主坐标分析 
Fig. 3  Principal coordinate analysis (PCoA) of bacteria (A) and fungi (B) in soils under different treatments at ASV level 

 

图 4  优势菌门(A)和属(B)与土壤基本性质的冗余分析 
Fig. 4  Redundancy analysis (RDA) of dominant phyla (A) and genera (B) with soil basic properties 

 

度呈负相关关系。此外，变形菌门、厚壁菌门、嗜酸

菌门、芽单胞菌门和子囊菌门相对丰度与 DOC、AK、

AN 和 NH4
+-N 含量均呈正相关关系，与 NO3

–-N 含量

呈负相关关系；放线菌门相对丰度与 DOC、AK、AN

和 NH4
+-N 含量呈负相关关系，与 NO3

–-N 含量呈正相

关关系。在属水平上，两个主轴的特征值分别为

88.0% 和 6.7%(图 4B)，土壤 NH4
+-N 含量和 pH 是影

响 其 群落结 构变 化的关 键因 子。罗 丹杆 菌属

(Rhodanobacter)和木霉菌属(Trichoderma)相对丰度与

pH、DOC 和 NH4
+-N 含量呈正相关，与 NO3

–-N 含量呈

负相关；链霉菌属(Streptomyces)相对丰度与 pH、DOC

和 NH4
+-N 含量呈负相关，与 NO3

–-N 含量呈正相关。 

3  讨论 

3.1  施用 TCCA 对土壤微生物群落组成的影响 

本研究中，土壤细菌群落以放线菌门、变形菌门、

厚壁菌门、嗜酸菌门、芽单胞菌门和绿弯菌门为主。

S60 和 S120 处理降低了放线菌门的相对丰度，但显著

提高了变形菌门的相对丰度使其成为优势菌门，同时

还提高了厚壁菌门、嗜酸菌门和芽单胞菌门的相对丰

度，表明施用 TCCA 可以增加某些有益菌门的相对丰

度。研究表明，放线菌门不仅是有机物的分解者，还

可以抑制土传病害的病原体[17]。变形菌门能参与土壤

养分、循环促进土壤肥力发展和作物养分的转化[18]。

厚壁菌门细胞壁中肽聚糖含量高，大多可产生芽孢，

借以抵抗脱水和极端环境，同时还能降解蛋白质、纤

维素等大分子化合物[19]。嗜酸菌门被认为具有广泛

的代谢和遗传功能，能表达多种活性转运蛋白，降解

结冷胶并产生胞外多糖[20]。芽单胞菌门是有效的生

物防治剂，可以产生抗生素，减少土传病害[21]。本

研究中，真菌群落以子囊菌门、担子菌门和毛霉菌门

为主，且 3 个 TCCA 处理均显著增加了子囊菌门的

相对丰度。子囊菌门是土壤中的主要分解者[22]，它

可以通过对作物残体的分解释放无机养分[23]。在细

菌属水平上，S60 和 S120 处理显著降低了链霉菌属的

相对丰度，增加了假单胞菌属和芽孢杆菌属的相对丰
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度。链霉菌属为马铃薯连作障碍常见致病菌，可引起

马铃薯疮痂病[24]；假单胞菌属能分泌多种类型的抗

生素，可抑制病原菌的生长，促进植物生长[25]；而

芽孢杆菌属可作为生物控制剂，抑制土传微生物，减

少土传病害[26]。在真菌属水平上，S120 处理中木霉菌

属的相对丰度显著增加。张亚玲等[27]研究发现，木

霉菌与杀菌剂联用对水稻纹枯病的防治有一定效果，

木霉菌属也是对水稻纹枯病防治应用研究较多的真

菌，它通过产生小分子抗生素和大分子抗菌蛋白或胞

壁降解酶来抑制病原菌的生长、繁殖和侵染。 

3.2  土壤微生物群落组成变化的影响因素 

土壤微生物群落是评估土壤质量和指示土壤环

境变化的重要指标[28]。本研究中，S30 处理对土壤微

生物群落组成的影响并不明显，但 S60 和 S120 处理显

著改变了微生物群落组成，其原因在于高量 TCCA

施用后在土壤溶液中分解形成次氯酸可直接毒杀某

些微生物，从而影响了微生物的群落组成。此外，微

生物群落组成亦受土壤 pH、有机质和养分含量、质

地、温度、水分条件等土壤理化性质的影响[29]。本

研究中，S60 和 S120 处理的土壤 pH、DOC 和 NH4
+-N

含量显著升高。在门水平上，土壤 pH 和 NH4
+-N 含

量是微生物群落组成变化的关键因子。Liu 等[30]研究

发现，土壤 pH 是影响嗜酸菌门的关键因子之一，嗜

酸菌的丰度随土壤 pH 增加而降低。本研究结果与之

不同，可能是因为微生物分泌胞外酶的最适合 pH 存

在差异所致。pH 影响着土壤中多种微生物的活动过

程，而 DOC 可为微生物提供碳源参与土壤碳循环[31]，

因此土壤 pH、DOC 含量与细菌丰度有一定的关联。

本研究也证实了细菌中的变形菌门、厚壁菌门、嗜酸

菌门和芽单胞菌门与土壤 pH、DOC 含量呈正相关关

系。已有研究表明，土壤消毒(熏蒸)处理后 NH4
+-N 含

量会增加[32]，这是因为土壤中的 NH4
+-N 会在氨氧化

细菌和硝化细菌的作用下转化为 NO3
–-N[33]，但是消毒

处理会抑制土壤硝化过程，而消毒处理后的大量微生物

残体也很容易被分解从而增加土壤 NH4
+-N 含量[34]。在

土壤中，除自氧硝化细菌外，还有一些异氧微生物亦

能参与硝化过程，而放线菌作为腐生异氧菌也参与其

中。在本研究中，S60 和 S120 处理均显著降低了放线

菌门的相对丰度，显著增加了 NH4
+-N 含量，这表明

TCCA 消毒后会抑制土壤硝化作用，而 RDA 分析也

证实了这一点，即放线菌与 NH4
+-N 含量呈负相关关

系。研究表明，子囊菌门能在多种类型土壤中作为优

势菌门存在，且在偏酸性土壤中大量存在[35]，而土

壤中反硝化真菌 90% 属于子囊菌门[36]，它们可将

NO3
–-N 还原为 N2O，从而降低土壤 NO3

–-N 含量。本

研究结果也证实，在不同处理中子囊菌门均为优势菌

门，且与 NO3
–-N 含量呈负相关关系。在属水平上，

土壤 NH4
+-N 含量和 pH 亦是影响群落组成的关键因

子，并且土壤 pH、NH4
+-N 和 DOC 含量与链霉菌属

相对丰度呈负相关，与木霉菌属相对丰度呈正相关。

本研究中链霉菌属的相对丰度显著降低，很可能是土

壤 pH 和 NH4
+-N 含量升高所致。木霉菌作为一种反

硝化菌属广泛存在于有机质丰富的土壤中[37]，它对

消毒剂敏感性低，甚至可以降解消毒剂。研究表明，

土壤消毒后木霉菌属通常为主导菌属，这是因为消毒

剂对其繁殖具有一定的刺激作用，它可以产生很强的

化学毒素来杀灭病原菌 [38]。本研究亦发现，随着

TCCA 施用量的增加，木霉菌属相对丰度呈明显的上

升趋势。 

4  结论 

施用 TCCA 可作为马铃薯连作障碍土壤的防控

措施之一，60 kg/hm2 或 120 kg/hm2 施用的效果较为

明显，不仅增加了土壤变形菌门、厚壁菌门和嗜酸菌

门等有益菌的相对丰度，亦显著降低了致病菌链霉菌

属的相对丰度，显著改变了微生物群落结构；同时，

土壤 pH、DOC 和 NH4
+-N 含量亦有显著变化。除了

TCCA 直接杀菌作用，土壤 pH 和 NH4
+-N 含量亦是影

响微生物群落组成改变的关键因素。当然，TCCA 施

用对马铃薯连作障碍土壤的修复效果还需要田间试

验的进一步验证。 
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