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摘  要：通过田间试验，设置 3 个处理，分别为不施用有机物料(CK)、施用天然腐殖质材料(MT)、施用有机肥(OF)，探究天然腐殖

质材料对连作姜地土壤理化性质、细菌群落组成和生姜青枯病病情指数的影响。试验结果表明，MT 处理显著改变了土壤物理结构，

与 CK 相比，容重从 1.35 g/cm3 降至 1.16 g/cm3，降低了 14.1%；同时大团聚体含量得到显著提高，MT 处理中>2 mm 团聚体含量提

高了 56.8%，2 ~ 0.25 mm 团聚体含量提高了 59.6%。在扩充养分库容上，MT 和 OF 处理均能显著提高土壤有机质，增强土壤养分

有效性。同时，MT 处理能显著提高土壤 pH。此外，与 CK 处理相比，MT 处理显著增产 155%。土壤理化性质与病情指数相关性

分析表明，土壤养分指标和 2 ~ 0.25 mm 水稳性团聚体与病情指数呈负相关关系。与 CK 处理相比，MT 处理显著提高了土壤细菌

群落 α、β多样性，其细菌群落变化主要由全氮和 0.25 ~ 0.053 mm 水稳性团聚体含量驱动。细菌共现网络发现，天然腐殖质材料能

够促进土壤中细菌的相互作用，提高土壤中细菌网络的模块多样性，强化细菌网络的结构和功能稳定性；生姜病情指数主要与

Peribacillus_31373、Gaiella、AG11 细菌直接相关，本试验中天然腐殖质材料处理主要通过影响 Peribacillus_31373、Gaiella、AG11

细菌进而抑制青枯病发病情况。上述结果表明：通过施用天然腐殖质材料能有效改善设施姜地物理结构变劣、养分库容减小的问题，

提高生姜产量，并显著缓解生姜青枯病的发病情况，主要通过影响土壤养分指标、2 ~ 0.25 mm 水稳性团聚体和土壤中重要菌属的

丰度来抑制青枯病的发生。 

关键词：土壤有机质；水稳性团聚体；青枯病；设施蔬菜；天然腐殖质材料 
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Study on Prevention and Control of Ginger Bacterial Wilt in Facility Cropping Through Soil 
Improvement with Natural Humic Materials 
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China) 

Abstract: This study conducted field experiments to investigate the impacts of natural humic materials on soil physicochemical 

properties of continuously cropped ginger, bacterial community composition, and the disease index of ginger bacterial wilt. Three 

treatments were set up: no application of organic materials (CK), natural humic materials (MT), and organic fertilizer (OF). The 

results showed that MT significantly altered soil physical structure, compared to CK, the bulk density decreased from 1.35 g/cm³ 

to 1.16 g/cm³, decreased by 14.1%. Simultaneously, the content of large aggregates (>2 mm) significantly increased by 56.8%, 

while the content of aggregates (0.25–2 mm) increased by 59.6%. Regarding the expansion of nutrient storage capacity, both MT 

and OF significantly increased soil organic matter, enhancing nutrient availability. Additionally, MT significantly increased soil 

pH, and it also increased ginger yield by 155% compared to CK. Disease index had a negative correlation with soil nutrients and 

water-stable aggregates of 2–0.25 mm. Compared to CK, MT significantly improved the α and β diversity of soil bacterial 
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communities. The changes in bacterial communities were primarily driven by total nitrogen and the content of water-stable 

aggregates of 0.25–0.053 mm. Furthermore, the bacterial co-occurrence network revealed that natural humus materials could 

promote the interactions among soil bacteria, enhancing the module diversity and reinforcing the stability of bacterial networks. 

Interestingly, disease index was mainly directly related to Peribacillus_31373, Gaiella and AG11 bacteria, and natural humus 

materials inhibited the incidence of bacterial wilt mainly by affecting the bacteria of Peribacillus_31373, Gaiella and AG11. In 

conclusion, applying natural humus materials could effectively improve soil physical structure and increase soil nutrient reservoir 

of ginger facility, increase ginger yield, and significantly alleviate the incidence of bacterial wilt mainly by affecting soil nutrient 

index, water-stable aggregates of 2–0.25 mm and the abundance of important soil bacteria. 

Key words: Soil organic matter; Water-stable aggregates; Bacterial wilt; Facility vegetables; Natural humic materials 

 

近年来，我国设施蔬菜的种植面积逐年扩大[1]。

但由于种植过程中不合理的温度控制、施肥、种植管

理，致使土壤理化性质恶化、微生物群落比例失衡，

从而产生土传病害[2–4]。青枯病、根腐病、根结线虫

病等是设施蔬菜种植过程中易发生的主要土传病害[3]，

它们对蔬菜的生长发育和产量造成了不可忽视的影

响。在设施环境下，土传病害的传播迅速，发病速度

较快，一旦暴发，往往带来严重的经济损失。 

目前，解决设施蔬菜土传病害的方法主要包括化

学防治、生物防治和土壤改良等多种手段[5]。化学防

治主要是通过化学熏蒸剂对土壤病害微生物和原生

动物进行灭除，主要的化学熏蒸剂有二甲基二硫、异

硫氰酸烯丙酯等[5–7]。化学防治虽然在短时间内能够

显著抑制病害的发生，但长期使用容易导致土壤环境

的恶化，对生态系统造成潜在危害[8]。生物防治由于

对环境友好的特点逐渐受到重视，通过接种生物制剂

促进植物根际免疫，但效果受多种因素制约，仍需进

一步完善[9-10]。而土壤改良作为一种可持续的防治手

段，通过施加土壤改良剂，如秸秆、有机肥、生物质

炭等，以此改善土壤结构及理化性质、调节土壤微生

物群落结构、促进土壤微生物活性[11–14]，为蔬菜提

供良好的生长环境，减缓土传病害的发生。而生物质

炭老化使其理化性质和结构发生改变，作为外源有机

物料其改良效果不持久[15-16]；有机肥中大量腐殖化程

度较低的有机碳[17]，易导致病原菌的大量繁殖。天

然腐殖质材料作为一种新型土壤改良剂，其具有富

含腐殖酸和惰性有机碳，且降解周期长等特点，主

要分布在热带和温带地区，是提升土壤有机质的重

要材料 [17-18]。其在改善土壤物理结构、调控微生物

群落比例方面具有较大潜力，但其对设施菜地土壤退

化问题的改良效果尚不清楚。 

本研究通过探究天然腐殖质材料对设施菜地土

壤结构、理化性质及根际细菌组成的影响，并挖掘对

土传病害发生具有潜在影响的根际促生微生物，旨在

系统评估天然腐殖质材料在设施蔬菜土传病害防治

中的效果和可行性，为我国设施蔬菜产业的可持续发

展提供科学依据和技术支持。 

1  材料与方法  

1.1  试验区概况 

田间试验位于安徽省铜陵市天门村(30°50′60″N，

117°52′36″E)，该地属于北亚热带湿润季风气候，全

年温暖湿润，雨量充沛。年均温 18 ℃，年均降水量

1 333.2 mm。土壤类型为江泥砂土，属灰潮土亚类灰

潮黏土土属。试验地常年种植铜陵白姜，试验开始前

土壤基本理化性质为：pH 6.01，有机质(SOM)含量

8.48 g/kg，土壤容重(BD)1.41 g/cm3。 

1.2  田间试验设计 

试验于 2022 年 3 月开始，共设置 3 个处理：①

不施用有机物料对照 (CK)；②施用天然腐殖质材料

(MT)；③施用有机肥(OF)。每个处理 3 个重复，共 9

个小区，随机区组设计，每个小区面积为 100 m2，

长 20 m，宽 5 m。 

天然腐殖质材料购自中向旭曜科技有限公司，有

机碳含量为 428.62 g/kg，总氮(TN)、总磷(TP)和总钾

(TK)含量为 0.08、0.04、0.39 g/kg；有机肥为当地腐

熟秸秆，有机碳含量为 153.82 g/kg，TN、TP 和 TK

含量为 0.38、14.24、10.63 g/kg。天然腐殖质材料和

有机肥在起垄种植前通过旋耕机翻入土壤，用量均为

15 000 kg/hm2，同时按照 60 kg/hm2 施用复合肥(N∶

P∶K=17∶17∶17)。生姜品种为铜陵白姜，株距10.52 cm，

种植密度为 6 万棵/hm2。 

1.3  样品采集与土壤理化性质测定 

2023 年 9 月生姜成熟后，采收各小区整株生姜，

用 5 点取样法对每个小区进行测产，并计算各处理生

姜产量均值。采收过程中同步采集生姜根际土壤样

品：抖落生姜根部松散的土壤，留下约 1 ~ 3 mm 的

土壤附着在根部，将植物根系置于磷酸盐缓冲液
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(PBS)中，涡旋振荡 15 s，重复两次，并混合土壤悬

浮液；土壤悬浊液用 100 μm 的尼龙网过滤，去除植

物碎片和大型沉积物；将过滤后的土壤悬浊液离心后

弃上清液，收集沉淀作为根际土壤用于提取土壤

DNA。同时采集生姜样本根系附近的耕层土壤，并

进行风干、过筛，用于测定土壤 pH、物理结构及全

量和速效养分含量。 

青枯病发病情况统计：记录发病情况直至病情稳

定，选取最后一次记录表征生姜发病率。病情指数计

算公式：病情指数 (%)=小区发病植株数/小区总植株

数×100。 

土壤理化性质及养分测定参照 NY/T 1121.19—

2006《土壤检测 第 19 部分：土壤水稳性大团聚体组

成的测定》、NY/T 1121.2—2006《土壤检测 第 2 部

分：土壤 pH 的测定》、HJ 802—2016《土壤电导率的

测定 电极法》、NY/T 1121.6—2006《土壤检测 第 6

部分：土壤有机质的测定》、NY/T 1121.8—2006《土

壤检测 第 8 部分：土壤有效磷的测定》、NY/T 889—

2004 《土壤速效钾和缓效钾含量的测定》。 

1.4  细菌 16S rRNA 基因扩增子测序 

将采集到的生姜根际土样用 Fast®DNA Spin Kit 

for Soil(MP Biomedicals, LLC, Ohio, USA)试剂盒提

取土壤样品 DNA，构建细菌 16S rRNA 基因库。使

用 Nanodrop™2000 分光光度计(NanoDrop Technologies 

Inc., Wilmington, DE, USA)测量 DNA 纯度和浓度，

确保所提取 DNA 的浓度均在 40 ng/µL 以上。将分离

获得的 DNA 保存于 20 °C，用于后续基因分析。选

用细菌 16S rRNA 进行高通量测序，测序前引物为

338F ： ACTCCTACGGGAGGCAGCA ， 后 引 物 为

806R：GGACTACHVGGGTWTCTAAT，在 NovaSeq6000

平台(Illumina, Inc., SanDiego, CA, USA)上进行 DNA

测序。 

采用 QIIME2 软件进行序列处理，使用 cutadapt

插件去除引物序列，通过 dada2 denoise-paired 插件对

去重复后的序列进行低质量控制、去除嵌合体序列并

生成特征序列表。将序列聚类为扩增子序列变体

(Amplicon sequence variants，ASVs)，可以认为是

100% 相 似 度 聚 类 的 操 作 分 类 单 元 (OTUs) 。

Naïve-Bayes 分类器从 GreenGenes2 中下载数据库训

练，使用 q2-feature classifier 插件将序列和物种注释

匹配。 

1.5  数据统计分析 

使用 SPSS 25.0对土壤理化指标进行单因素方差

分析(ANOVA)，并使用 Duncan 多重比较分析生姜

病情指数和土壤理化性质在不同处理间的差异。利

用 R 4.3 进行土壤理化性质和养分含量的主成分分析

(Principal component analysis, PCA)。运用置换多元方

差分析(Permutational multivariate analysis of variance, 

PERMANOVA)评估不同处理间细菌群落结构的

异同。  

利用 Spearman 相关性矩阵和 Mantel 检验评估土

壤微生物与环境因子和病情指数的相关性，并建立各

处理土壤相关生境细菌共生网络(基于 6 个样本构

建)，采用 Holm 方法对 P 值进行矫正，仅保留 P<0.05

和 r>0.6 的相关性。R 包“igraph”用于生成网络对

象并计算网络参数。软件“Gephi”用于细菌共生网

络的可视化。 

在 R 4.3 的“DESeq2”包中进行模块中优势物种

的差异分析，通过 log2 fold change>1.0 和 log2 fold 

change<–1.0 分别鉴定增加的和减少的 ASVs。微生物

丰度与生姜青枯病病情指数的相关性用 Mantel 检验。 

2  结果 

2.1  土壤理化性质及养分含量 

基于土壤理化性质和养分含量的 PCA 前两轴解

释度达到 86.10%，其中主成分一解释度达到 71.89%，

能够较好解释其差异，有机质、全氮、有效磷、速效

钾、土壤 pH 指标间呈正相关关系，与容重、<2 mm

水稳性团聚体呈负相关关系(图 1A)。施用天然腐殖

质材料对设施蔬菜土壤的理化性质和养分状况影响

显著(表 1)。天然腐殖质材料显著改变了土壤物理结

构，与 CK 相比，MT 处理的容重为 1.16 g/cm3，降

低了 14.1%，而 OF 处理无显著变化。同时天然腐殖

质材料的施用能够显著提高土壤大团聚体含量，并显

著降低小团聚体的含量。与 CK 处理相比，MT 处理

中 >2 mm 团聚体含量提高到 8%，上升了 56.8%；2 ~ 

0.25 mm 团聚体含量显著提高了 59.6%，含量达

52.67%；而 0.25 ~ 0.053 mm、<0.053 mm 团聚体则分

别降低了 37.09%、35%，有效地改善了土壤物理结

构。OF 处理对土壤团聚体含量无显著影响。天然腐

殖质材料和有机肥处理均能够显著提高土壤的养分

库容，与 CK 处理相比，MT 处理有机质、全氮、有

效磷、速效钾均显著提高，OF 处理土壤有机质、全

氮、速效钾含量显著提高，且 MT 处理土壤养分指标

含量均显著高于 OF 处理。此外，与 CK 处理相比，

MT 处理显著提升了土壤 pH (表 1)。 
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(图中*、**、***表示相关性达 P<0.05、P<0.01 和 P<0.001 显著水平) 

图 1  基于土壤理化性质的 PCA 分析(A)和土壤理化性质与病情指数的相关性分析(B) 
Fig. 1  PCA analysis based on soil physicochemical properties(A)and correlation analysis between soil physicochemical properties and disease 

index (B) 

表 1  天然腐殖质材料对设施姜地土壤理化性质的影响 
Table 1  Effects of natural humic materials on soil physicochemical properties of facility ginger 

指标 CK MT OF 

SOM(g/kg) 8.48 ± 0.69 c 21.46 ± 1.57 a 12.65 ± 1.17 b 

TN(g/kg) 0.58 ± 0.12 c 1.14 ± 0.07 a 0.89 ± 0.63 b 

AP(mg/kg) 7.52 ± 0.60 b 28.67 ± 18.79 a 10.95 ± 3.08 b 

AK(mg/kg) 101.71 ± 4.27 c 158.73 ± 8.60 a 124.40 ± 9.34 b 

pH 6.15 ± 0.26 b 6.93 ± 0.09 a 6.33 ± 0.29 b 

BD(g/cm3) 1.35 ± 0.05 a 1.16 ± 0.04 b 1.33 ± 0.04 a 

>2 mm 5.33 ± 1.86 a 8.00 ± 5.44 a 6.35 ± 1.25 a 

2 ~ 0.25 mm 33.00 ± 2.68 b 52.67 ± 15.00 a 35.30 ± 2.92 b 

0.25 ~ 0.053 mm 41.33 ± 5.24 a 26.00 ± 9.30 b 38.24 ± 4.10 a 

水稳性团聚体(%) 

<0.053 mm 20.00 ± 0.89 a 13.00 ± 4.73 b 20.11 ± 3.42 a 

注：同行数据小写字母不同表示处理间差异显著(P<0.05)。 

 

为了探究土壤理化性质对生姜青枯病病情指数的

影响，通过相关性分析发现：生姜青枯病病情指数与土

壤有机质、全氮、有效磷、速效钾、pH、2 ~ 0.25 mm

团聚体呈显著负相关关系，与土壤容重、<0.25 mm

团聚体呈正相关关系，与>2 mm 团聚体无显著相关

性(图 1B)。 

2.2  生姜产量 

生姜产量如图 2 所示，与 CK 处理相比，施用

有机物料处理(MT、OF)能显著提升生姜产量。其

中 MT 处理的增产效果优于 OF 处理，与 CK 相比，

MT 处理的生姜产量显著提高了 155.0%，而 OF 处

理产量增加了 71.9%；MT 处理相比 OF 处理增产

48.3%。 

 

(图中箱体中间线代表数据的中位数，箱体的上下底边分别代表数

据的上四分位数和下四分位数，上下边缘代表最大值和最小值；

小写字母不同表示处理间差异显著(P<0.05)。下图同) 

图 2  外源有机物料对生姜产量的影响 
Fig. 2  Effects of exogenous organic materials on ginger yield 
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2.3  土壤细菌群落组成 

与 CK 处理相比，MT 处理显著提高了土壤细

菌群落的 α、β 多样性，这表明天然腐殖质材料增

加了土壤细菌的物种丰富度且显著改变了土壤细

菌群落组成；OF 处理对土壤细菌群落α多样性无

显著影响，显著提高了土壤β多样性(图 3A、3B)。

各处理细菌门水平相对丰度如图 3C 所示，其中丰

度最高的 5 种菌分别为：放线菌门 (Actinoba-

cteriota) 、 变 形 菌 门 (Proteobacteria) 、 绿 弯 菌 门

(Chloroflexota)、芽单胞菌门(Gemmatimonadata)、

厚壁菌门(Fimicutes_D)，共占细菌总丰度的 87.7% ~ 

90.6%。 

 

图 3  土壤微生物香农指数(A)、β多样性指数(B)、门水平相对丰度(C)以及微生物与土壤理化性质的相关性(D) 
Fig. 3  Shannon index (A), β diversity index (B), relative abundance at the phylum level (C) of soil microbes, and correlation between microbia 

and soil physicochemical properties (D) 

 
土壤细菌群落受土壤理化性质的影响显著，有机

质、全氮、有效磷、速效钾、容重、水稳性团聚体含

量(>2 mm、0.25 ~ 0.053 mm)均能显著影响土壤细菌

群落组成，其中全氮、>2 mm 水稳性团聚体含量与

细菌群落的相关性最强(0.4<r≤0.6)。土壤 pH，2 ~ 

0.25 mm、<0.053 mm 水稳性团聚体含量对土壤细菌

群落无显著影响(图 3D)。 

2.4  细菌共现网络 

为了明确土壤细菌群落中各个菌属之间的相关

关系，利用 Spearman 相关关系构建了各处理细菌共

现网络(图 4A ~ 4C)。天然腐殖质材料加强了土壤中

细菌的相互作用，促进了细菌之间的相互关联。与

CK 相比，MT 的网络有着较高的网络平均度(表 2)，

表明 MT 处理的土壤微生物网络更复杂，呈现出更强

的连通性和交互性，其中介数中心数最高的是厚壁菌

门 Clostridium_J 菌属；而 CK 处理的网络较为稀疏，

网络平均度最低，表明其土壤细菌之间的相互作用较

弱，彼此之间倾向于独自生存而不是相互协作(图 4，

表 2)。 

表 2  细菌共现网络拓扑参数 
Table 2  Topology parameters of bacterial co-occurrence networks 

处理 节点数 边数 网络平均度 网络密度

CK 480 1 156 4.807 0.010 

MT 834 9 051 21.710 0.026 

OF 669 3 866 11.560 0.017 



第 2 期 朱良辉等：基于天然腐殖质材料土壤改良的设施姜地青枯病防治研究 313 

 

http://soils.issas.ac.cn 

 

图 4  细菌共现网络(CK (A)，MT(B)，OF (C))以及细菌与病情指数网络(D) 
Fig. 4  Bacterial co-occurrence networks(CK (A)), MT(B), OF (C)) and network diagram of bacterial co-occurrence with disease indices(D) 

 

从模块来看，CK 处理的网络模块小且多，前 4

个模块共占比 13.10%，这表明 CK 处理中细菌之间

相互作用小，网络稳定性差，较难抵抗病害(图 4A)。

MT 处理前 4 个模块占比达 56.60%，其中模块一占比

达到 23.10%，主要包含了 Niastella、Pseudomonas、

Nitrospira 等参与土壤营养循环、促进有机物分解的

细菌属，能够促进植物生长，提高植物对病害的抵抗

能力；模块之间相互作用较少，模块二与模块三之间

的相互作用以负相关关系为主(图 4B)。OF 处理呈现

出与 MT 处理相似的结构，前 4 个模块占比达

46.05%，模块一占比达到 17.94%，模块之间的相互

作用较为复杂(图 4C)。 

图 4D 是土壤细菌与病情指数的共现网络，通过

共现网络能够更直观地发现影响生姜病情指数的土

壤菌群。整个网络主要分为三大模块，共占比

77.55% ， 模 块 一 占 比 27.39% ， 其 中 主 要 包 含

GMQP-bins7、AG11 等菌属，这些菌属在模块中起到

重要的关联作用，与模块内的其余菌属紧密联系，主

要为负相关关系；模块二中菌属关系较为复杂，

Neobacillus、Pseudoduganella、Ligilactobacillus 等重

要菌属在模块中与其余菌属呈负相关关系，与其余模

块关联较少，而 Solirubrobacter、Jiangella 等菌属在

模块中与其余菌属呈正相关关系，且与模块三之间主

要以正相关关系为主；在模块三中，Nocardioides_ 

A_392796、AC-51、Gaiella 等菌属在模块中占重要地

位，模块内菌属之间关系主要为正相关，且与其余模

块的连接以正相关关系为主，这三大模块共同构成了

土壤菌群之间的关系。在网络图中，与病情指数相互

关联的菌属较少，Peribacillus_ 31373、Gaiella、AG11

是与其直接关联的菌属，病情指数与 Gaiella 和 AG11

菌属呈负相关关系，这表明该两种菌属对病情指数起

到抑制作用；与 Peribacillus_ 31373 菌属呈正相关关

系，表明其对病情指数起促进作用。其余与病情指数

相关联的细菌主要为 Proteobacteria 门的细菌，

Neobacillus、Nocardioides_ B_392816 等在网络起重

要作用的细菌通过影响这些 Proteobacteria 门的细菌

来间接影响生姜病情指数。 

2.5  细菌群落对生姜青枯病的影响 

天然腐殖质材料对生姜青枯病具有较好的缓解

作用，施用天然腐殖质材料后，生姜青枯病病情指数

显著下降，而有机肥处理生姜青枯病病情指数显著上

升(图 5A)。为了探究天然腐殖质材料与有机肥处理

中对病情指数造成影响的主要土壤菌属，对各处理进

行差异分析。结果表明：与 CK 相比，MT 处理中

JABFSM01 和 GMQP-bins7 属的细菌显著上调，

Kouleothrix 和 Lysobacter_A_615995 属的细菌显著下

调；与 OF 相比，MT 处理中 AG11 属的细菌显著下

调，而 Nocardioides_A_392796、Gaiella 和 Neobacillus

属的细菌显著上调(图 5C、5D)。 

为了探究细菌群落与生姜青枯病的关系，进行相

关性分析，其中细菌群落中前十的属水平优势细菌与

生姜青枯病病情指数的相关性如图 5 B 所示，

Nocardioides_A_392796、Neobacillus 和 Gaiella 属与

众多优势菌群有紧密联系，其中 Nocardioides_  
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图 5  不同处理对生姜青枯病病情指数的影响(A)，细菌属水平群落相关性及对生姜青枯病的影响(B)，CK 和 MT 处理间

微生物差异分析(C)以及 OF 和 MT 处理间微生物差异分析(D) 
Fig. 5  Disease index of ginger bacterial wilt under different treatments(A), correlation at bacterial genus level and its impact on ginger bacterial 

wilt(B), and microbial differences between CK and MT(C) and between OF and MT(D)  

 
A_392796和 Gaiella细菌与其余细菌主要呈正相关关

系，具有相互促进作用；而 Neobacillus 细菌与优势

细菌主要呈负相关关系，具有抑制作用。青枯病病情

指数与细菌群落属水平优势细菌的 Mantel 检验表

明：Nocardioides_A_392796、Gaiella 及 Neobacillus

细菌与病情指数均呈显著负相关(图 5B，表 3)。 

3  讨论 

3.1  外源有机物料对土壤理化性质的影响 

天然腐殖质材料施入后转化形成的土壤有机质

能够作为重要的胶结物质，促进团聚体的形成和腐殖

质向颗粒态、闭蓄态和有机无机结合态转变，促进土

壤良好团聚结构的形成[17]。本研究中土壤为砂姜黑

土，黏粒含量较高，土壤质地黏重，小团聚体含量较

高，天然腐殖质材料的施用显著提高了大团聚体含

量，显著降低了小团聚体的含量，而有机肥处理对土

壤物理结构的影响不显著(表 1)。天然腐殖质材料显

著降低了土壤容重，这是因为天然腐殖质材料是疏松

多孔的介质[17]，并且天然腐殖质材料的施用能够促

进大团聚体的形成，从而降低土壤容重[19]。此外，

天然腐殖质材料的施用显著提高了土壤 pH，与 CK

相比，MT 处理 pH 提高到 6.93，这可能是由于天然

腐殖质材料中含有大量羟基等官能团[17,20]导致的，大

量的羟基官能团能够中和土壤溶液中的 H+，从而缓 
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表 3  优势细菌属和差异物种与生姜青枯病病情指数 
相关性 

Table 3  Correlations between dominant and differential species 
with disease index of ginger bacterial wilt 

物种 相关性 

JABFSM01 0.027 

GMQP-bins7 0.031 

Kouleothrix 0.028 

Lysobacter_A_615995 0.014 

AG11 0.142* 

Gaiella –0.335** 

Nocardioides_A_392796 –0.244** 

Neobacillus –0.251* 

注：*、**表示相关性达 P<0.05、P<0.01 显著水平。 

 
慢降低土壤酸性。 

天然腐殖质材料的施用能够显著改善土壤养分

状况，提高土壤养分库容。与 CK 处理相比，MT 和

OF 处理的土壤有机质、全氮、有效磷、速效钾含量

显著提高，而 MT 处理的土壤养分含量又显著高于

OF 处理。大量研究表明，外源有机物料的施用能够

显著提高土壤有机质、全氮等养分含量[21-22]。本研究

中的天然腐殖质材料腐殖化程度、品质和稳定性较

高，难以被细菌降解，能够显著提高土壤中的惰性有

机碳，而有机肥腐殖质的分子和颗粒排列更为疏松，

表面活性较高，施用后易被土壤中的细菌分解[17]。

因此，有机肥处理的有机质含量提升效果不如天然腐

殖质材料。 

土壤理化性质中有机质、全氮、有效磷、速效钾、

pH、2 ~ 0.25 mm 水稳性团聚体与生姜青枯病病情指

数呈显著负相关关系，表明提高土壤养分含量能够抑

制生姜青枯病发生，这可能是由于土壤养分含量的升

高能够改变土壤微生物群落结构，促进共生细菌的生

长，激活植物先天免疫来抵抗病原菌的侵染[23-24]。而

生姜青枯病病情指数与土壤容重、<0.25 mm 水稳性

团聚体呈正相关关系，这可能是由于随着土壤紧实度

增加，孔隙度减小，抑制了植物的侧根生长，改变了

根系结构[25]，降低了作物对病害的抵抗能力。 

3.2  土壤理化性质对土壤细菌群落组成的影响 

施用天然腐殖质材料显著提高了土壤微生物的

α 和 β 多样性指数，降低了变形菌门(Proteobacteria)

和厚壁菌门(Fimicutes_D)的丰度，提高了放线菌门

(Actinobacteriota)、绿弯菌门(Chloroflexota)和芽单胞

菌门(Gemmatimonadata)的丰度，改变了土壤细菌的

微生物组成。这与先前研究一致，土壤中变形菌门、

放线菌门是最丰富的细菌门，施用天然腐殖质材料后

能够提升土壤中富养型细菌的丰度，帮助土壤积累有

机质[26–28]。 

本研究中，土壤有机质、有效磷、速效钾、全氮、

容重、0.25 ~ 0.053 mm 水稳性团聚体含量均对土壤

细菌群落组成有显著影响。研究表明，土壤有机质、

有效磷、全氮、速效钾是影响土壤微生物群落结构的

关键性因素[11,29-30]，通过增强土壤肥力可以为微生物

提供更富营养的环境，从而促进异养型微生物的生

长，提高异养型微生物的群落丰度，增加微生物多样

性。杨继芬等[31]研究发现小团聚体中的碱解氮含量

升高，改变了优势菌的相对丰度和多样性，这可能是

因为容重和不同粒径团聚体组分影响了土壤的通气

状况、水分和孔隙，改变了不同粒径团聚体中的养分

情况，影响土壤中微生物与环境的物质与能量交换，

进而影响细菌群落[32]。 

细菌共现网络结果表明，MT 处理的网络密度

和网络平均度均高于 CK 处理，且其网络结构和功

能稳定性都更强，这说明天然腐殖质材料能够通过

促进土壤细菌之间的相互作用，保持土壤中各菌群

功能的稳定，从而降低生姜青枯病病情发病程度。

且在 MT 处理中介数中心最高的门为厚壁菌门

(Fimicutes_A) ， 而 不 是 丰 度 最 高 的 放 线 菌 门

(Actinobacteriota)，这表明核心微生物的形成并不完

全取决于它们的相对丰度，也可能受到网络中其他

微生物因素和环境因素的影响[33]。此外，天然腐殖

质材料提高了土壤细菌网络模块多样性，进而能够促

进土壤细菌的多功能性，模块的多样性同样也能够提

高土壤微生物群落的生态稳定性，多模块易产生功能

冗余，使得土壤微生物群落具有重叠的功能，进而提

高对病害的抵抗能力[34-35]。 

3.3  土壤细菌群落组成对生姜青枯病的影响 

天然腐殖质材料能够显著缓解生姜青枯病发病

情况，通过微生物与病情指数相关性分析发现，

Nocardioides_A_392796、Gaiella 和 Neobacillus 细菌

与病情指数呈显著负相关，这与先前的研究[36]一致。

Nocardioides_A_392796 和 Gaiella 细菌均属于放线菌

门，病情指数的降低可能与放线菌释放抗生素导致的

拮抗作用或放线菌和细菌病原体之间的生态位重叠

有关[37-38]；Neobacillus 菌属于芽孢杆菌，Yang 等[39]

发现，在有多个碳源情况下，解淀粉芽孢杆菌能够快

速生长并分泌抗生素从而抑制青枯菌的繁殖。通过上

述研究发现，天然腐殖质材料通过调节土壤中的放线

菌门和芽孢杆菌门细菌的丰度，进而抑制土壤中病原

菌的繁殖，以此来控制生姜青枯病的发生程度。 
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4  结论 

天然腐殖质材料能够显著改善土壤结构，降低土

壤容重、促进土壤大团聚体形成；并能扩充土壤养分

库容，显著提高土壤有机质、养分有效性，提高土壤

pH，显著提高生姜产量。生姜青枯病病情指数与土

壤养分和 2 ~ 0.25 mm 水稳性团聚体含量呈负相关关

系。施用天然腐殖质材料明显提高了土壤细菌群落的

α 和 β 多样性，这些细菌群落的变化主要受土壤全氮

和 0.25 ~ 0.053 mm 水稳性团聚体的驱动。此外，细

菌共现网络的研究发现，天然腐殖质材料有助于促进

土壤中细菌之间的相互作用，从而增强细菌网络的结

构和功能的稳定性，促进网络模块的形成，这些模块

在土壤中扮演着重要角色。因此，天然腐殖质材料通

过影响土壤养分指标、2 ~ 0.25 mm 水稳性团聚体含

量以及土壤中的关键菌属(Nocardioides_A_392796、

Gaiella 和 Neobacillus)的丰度，显著减轻了生姜青枯

病的发病情况。 
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