
土 壤 (Soils), 2022, 54(1): 64–71 

 

                          

①基金项目：国家现代农业产业技术体系广西创新团队项目(nycytxgxcxtd-10-04)、广西自然科学基金重点项目(2020GXNSFDA297003)

和国家自然科学基金项目(31660511)资助。 

* 通讯作者(wuhy@gxu.edu.cn) 

作者简介：伍朝荣(1990—)，男，广西合浦人，博士研究生，主要从事农业生态与植物病理研究。E-mail: 531250949@qq.com 

http://soils.issas.ac.cn 

DOI: 10.13758/j.cnki.tr.2022.01.009 

伍朝荣, 何琼, 黄福忠. 水稻–番茄轮作植物寄生线虫及微生物群落结构差异. 土壤, 2022, 54(1): 64–71. 

水稻–番茄轮作植物寄生线虫及微生物群落结构差异
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摘  要：土壤线虫和微生物群落结构与作物健康密切相关。采用田间试验，利用传统分类和高通量测序技术，研究了水稻–番茄轮

作(FS)、番茄连作(FF)和休耕(CK)3 种种植制度土壤线虫及微生物群落结构差异。结果表明，水旱轮作土壤中线虫种类少，自由生

活线虫占比高。土壤中植物寄生线虫属的检出率，轮作 少，仅有 5 个，连作 多，共 13 个，且大部分为常见属；水旱轮作同时

能降低土壤中植物寄生线虫的种类，包括主要危害番茄的根结线虫属，占比仅 2.1%，而连作为 29.7%。不同种植制度下真菌和细菌

类群 OUTs 和群落结构差异明显；与连作相比，轮作和休耕真菌、细菌种群丰富度更高，共享占比更多，群落构成更相近；水旱轮

作 Alpha 多样性指数显著高于连作；轮作土壤中植物寄生线虫拮抗微生物类群 Chaetomium，Talaromyces，Anaerolineaceae 和

Acidobacteria 相对丰度高于连作。水稻–番茄轮作能大幅减少植物寄生线虫种类，增加微生物群落多样性，改善土壤质量，是番茄

生产中防控线虫病害的理想措施。 
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Differences of Plant Parasitic Nematode and Microbial Community Structures Between 
Rotation and Continuous Cropping 
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Abstract: The community structures of soil nematodes and microbes are closely related to crop health. The differences of soil 

nematode and microbial community structures in rice-tomato rotation (FS), continuous cropping (FF) and fallow (CK) cropping 

systems were studied by a field experiment using traditional classification and high-throughput sequencing techniques. The 

results showed that there were fewer species of plant parasitic nematodes and higher proportion of free-living nematodes in FS. 

The detection rate of plant parasitic nematodes was the lowest (5) in FS, and the highest (13) in FF, most of which were common 

genera. The OUTs and community structure of fungi and bacteria were significantly different under different cropping systems, 

compared with FF, FS and CK increased the abundance of fungi and bacterial species, shared a larger proportion, and had a more 

similar community composition; α diversity index of microbe was significantly higher in FS than FF. The groups Chaetomium, 

Talaromyces, Anaerolineaceae and Acidobacteria that are antagonistic to plant parasitic nematodes in FS was higher in relative 

abundance than FF. FS can greatly reduce plant parasitic nematode, reshape the microbial community, and improve soil quality, 

thus, it is an ideal measure for the prevention and control of nematode diseases in tomato production. 
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土壤线虫作为种类 丰富和功能 多样的动物

之一，是根际系统中生物多样性的关键群体[1]，也是

土壤健康评价体系中的类群之一[2]。植物寄生线虫是

引起植物侵染性病害的病原物之一，普遍生存于植物

根系土壤环境中，寄生在大多数经济作物上，造成一

定的损失。其中研究 为广泛的根际线虫是食根线
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虫，许多以根为食的线虫是农业系统中众所周知的害

虫，例如短体属 (Pratylenchus spp.)和根结线虫属

(Meloidogyne spp.)[3]。越来越多的证据表明，土壤线

虫通过造成负面的植物–土壤反馈、改变根际微生物

群落和养分循环来影响植物的表型[1, 4]，如根结属植

物寄生线虫，通过侵染植物根部，形成根结，改变宿

主正常生长，导致宿主植物黄化、矮小和减产等。 

连作这一种植制度可导致土壤中植物寄生线虫

相对丰度增加，引起植物寄生线虫病害的爆发。除此

之外，连作还会引起包括土壤养分不平衡、土壤盐碱

化、次生代谢物自毒、根际微生物失调和再植作物根

腐病、枯萎病和青枯病等相关疾病[5-8]。与连作不同，

轮作是能促进土壤生物区系和土壤性质之间正反馈

的一个可行的替代办法。大多数研究表明，轮作能增

强土壤微生物活性，增加有益微生物，减少有害微生

物和病原线虫[9-10]；通过与非寄主植物轮作防治孢囊

线虫的实例常有报道，如燕麦孢囊线虫专性寄主为燕

麦、大麦等部分禾本科植物，与非禾本科植物轮作能

有效遏制燕麦孢囊线虫繁殖和危害[11]；万寿菊与芹

菜轮作对根结线虫病的防控效果优于农药噻唑膦的

使用[12]；Neher 等[13]证明轮作比使用杀虫剂对线虫群

落的影响更大。可见合理轮作是防控土传连作病虫害

的有效途径之一，并能提高作物产量[10]。 

经调查发现，广西百色市田阳区部分番茄种植连

续多年实行水旱轮作，番茄根结线虫病害程度明显轻

于连作田块，其机理不详。由于土壤中线虫和微生物

群落与其周围环境密切联系，能对环境变化和胁迫迅

速做出反应[14]，是土壤质量变化和植物健康与否的

理想生物指标。前人研究轮作对线虫的影响主要集中

在旱地轮作土壤微生物群落结构或线虫病害的防治

方面[11,15-16]，而对水旱轮作模式下的线虫和微生物群

落结构差异未见报道。因此，通过研究连作番茄和水

稻–番茄轮作中土壤线虫群落及微生物结构，探索水

旱轮作下番茄线虫病害减轻的原因，揭示水旱轮作条

件下的土壤微生物群落和植物寄生线虫群落的变化，

为农业生产水旱轮作防治线虫病害提供参考价值。 

1  材料与方法 

1.1  试验设计及试验地 

试验地位于广西百色市田阳县东旺村(106° 91 

E，23° 71 N)农田种植区，该区域为受植物线虫病危

害的田块。试验田依次设水稻–番茄轮作、番茄连作

和休耕 3 个处理区，每区 3 次重复，每个区面积为

3.0 m×8.0 m，分别编号轮作为 FS，连作为 FF，休耕

为 CK。试验区土壤基本理化性质碱解氮 139.8 

mg/kg，有效磷 116.9 mg/kg，速效钾 148 mg/kg，全

氮 1.37 g/kg，有机质 56.5 g/kg，pH 5.6。 

1.2  土壤样品采集 

2018 年，番茄收获后，各个试验区进行随机多

点定位取样，样方内种植 2 垄番茄，每垄以中间点选

取第一个样，左右间隔 2.5 m 分别取另外两个样，每

个试验区共取 20 cm 土壤样品 6 个。将同一处理各试

验区土壤样品充分混匀，分成两份，一份碾碎过筛后

装入 50 ml 离心管置于冰箱 –80 ºC，用于真菌和细菌

群落分析，另一份直接用于土壤中线虫的分离鉴定。 

1.3  土壤中线虫的优势度和生态指数 

每个处理用于土壤线虫分离的样品全部混匀，分

4 个亚样作为 4 次重复，每次重复量取土壤 100 cm3，

采用高糖离心法[17]进行土壤中线虫的分离和收集，

然后保存于 4 ºC 冰箱。取分离样品，挑取线虫于显

微镜(尼康 Eclipse Ti)下进行形态鉴定[18-19]和计数。 

根据土壤线虫的食性将线虫分为植物寄生类线

虫 Plant-Parasites(PP)、食真菌类线虫 Fungivores(Fu)、

食细菌类线虫 Bacterivores(Ba)和杂食–捕食类线虫

Omnivores-Predators(Op)等 4 种营养类群[20]。根据各

属数量的优势鉴定度划分为优势类群(+ + +)，即每属

线虫数量占比 10% 以上；常见类群(+ +)，即每属线

虫数量占比 1% ~ 10%；稀有类群(+)，即每属线虫数

量占比 1% 以下[21]。 

不同类群相对丰度是指每 100 g干土中此类群线

虫数占总线虫数量的百分比，单位为条/100 g 干土。

线虫群落的生态指数常参考侯磊等 [21]用 Shannon- 

Wiener 多样性指数、成熟度指数(Maturity index)、通

路 比 值 (Nematode channel ratio) 和 丰 富 度 指 数

(Margalef index)表征。①Shannon-Wiener 多样性指数

的计算公式：H′=–∑ Pi(lnPi)，Pi 是第 i 个分类单元

中个体占总个体数量的比例。②Pielou 均匀度指数(J′)

计算公式：J′=H'/lnS，S 是所鉴定属数。③Nematode 

channel ratio (NCR) 通 路 比 值 计 算 公 式 ：

NCR=NB/(NB+NF)，NB 和 NF 分别代表食细菌和食

真菌线虫数量。④Margalef index(SR)丰富度指数计算

公式：Margalef=(g–1)/lnn，n 表示线虫群落的总数，

g 表示线虫群落的总属数量。 

1.4  土壤微生物分析 

1.4.1  土壤中总 DNA 提取及纯度检验    每个处理

土壤样品 3 次生物学重复，每个取 0.25 g 土壤，选用

Powersoil® DNA Extraction Kit (Mo Bio, Carlsbad, 
USA) 试剂盒提取土壤总 DNA。采用 NanoDrop2000
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超微量分光光度计检测 DNA 纯度和浓度。 

1.4.2  土壤真菌和细菌 DNA 扩增    以土壤基因组

DNA 为模板，利用高保真的酶和特异性引物，使用

PCR 仪(ABI GeneAmp® 9700, American Life Inc., 

America)扩增相应序列。真菌引物为 ITS1F_ITS2R：

ITS1F CT TGGTCATTTAGAGGAAGTAA/ITS2R GCT 
GCGTTCTTCATCGATGC；细菌引物为 338F_806R：

ACTCCTACGGGAGGCAGCAG/806R GGACTACHV 
GGGTWT CTAAT。PCR 产物经凝胶电泳检测，后续

高通量测序委托上海美吉生物医药科技有限公司。测

序结果基于 OTUs 对不同种植制度土壤微生物 Alpha

多样性、物种组成和物种差异进行了分析。 

1.5  数据分析 

试验数据采用 SPSS16.0 软件 Duncan 新复极差

法检验在 P<0.05 水平上不同处理间差异显著性。 

2  结果与分析 

2.1  不同种植制度土壤中线虫的种类 

不同种植制度中 FF 土壤中含有线虫 20 个属，

FS 仅有 9 个，CK 含有 14 个，FF 检出 多，FS

少(图 1A，表 1)。根结线虫属、潜根属、丝尾垫刃属、

小环属和小杆属等 5个植物寄生性线虫在 3个处理的

土壤中均出现。FF 土壤线虫的优势属为根结线虫属、

潜根属和小杆属，分别占土壤中线虫总捕获个体数的

29.7%、13.8% 和 10.9%(表 1)。FF、FS 和 CK 土壤中

植物寄生线虫检出率分别为 9.7、4.7、6.3个属(图 1B)。

FS 土壤中的植物寄生线虫个数显著低于 FF，特别是 

根结属。在 FF 分离的所有线虫中，植物寄生线虫种

类 多，占土壤线虫总捕获个体数的 76.3%，且多为

优势属和常见属(表 1)。FF 和 FS 土壤的食真菌线虫

属和捕食/杂食线虫属的个数无显著差异。CK 土壤

中，除了食细菌线虫属的个数显著高于 FF 和 FS 外，

其他属与 FS 均无显著差异，各优势属、常见属差异

较小。 

2.2  不同种植制度下线虫生态指数 

不同种植制度下土壤线虫群落样性指数差异较

大(表 2)，FS 的 Shannon(H′)多样性指数和 Margalef 

(SR)丰富度指数显著低于 FF。FF 土壤线虫群落的各

项生态指数数值均为 高，FF 土壤线虫群落 Shannon

多样性指数、Pielou 均匀度指数(J′)和 Margalef 丰富

度指数 3 个指数均显著高于 CK。FS 的 Shannon 多样

性指数和 Pielou 均匀度指数显著高于 CK。CK 的各

项生态指数指标均为 小。FF 和 FS 的通路比值与

CK 均无显著差异。 

2.3  不同土壤样本微生物 Alpha 多样性、Venn、

PCoA 分析 

Alpha 多样性结果表明(表 3)，FS 处理中 Sobs、

Ace、Chao 和 Shannon 均显著高于 FF。FS 土壤中真

菌 OTUs 种类 多，为 889 个，是 FF(444 个)的两倍

(图 2A)；FS 和 CK 共享 OTUs 数量 多，为总量的

38.4%，FF 分别与 FS 和 CK 共享占总 OTUs 数量均

小于 26.0%。不同种植制度下土壤中检出细菌 OTUs

种类约 2 500 ~ 3 000 个(图 2B)；FS 和 CK 共享占总

OTUs 数量 多，FF 和 FS 共享占比 少。 

 

(FF 为番茄连作，FS 为水稻–番茄轮作，CK 为休耕；Ba 为食细菌线虫，Fu 为食真菌线虫，PP 为植物寄生线虫，Op 为捕食/杂食线虫，

下同。图柱上方小写字母不同表示不同种植制度间差异显著(Duncan 新复极差法检验，P<0.05)) 

图 1  不同种植制度土壤中线虫在属水平上的图解(A)及各营养类群属的数量变化(B) 
Fig. 1  Venn diagrams of soil nematodes at genus level (A) and changes in number of genera in various trophic groups (B) 
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表 1  不同种植制度土壤中各线虫的占比和优势度 
Table 1  Percentages and dominances of soil nematodes under different cropping patterns 

FF FS CK 营养类群 属 

占比(%) 优势度 占比(%) 优势度 占比(%) 优势度

根结属 Meloidogyne 29.7 ± 1.3 a +++ 2.1 ± 0.5 b ++ 2.5 ± 0.3 b ++ 

潜根属 Hirschmanniella 13.8 ± 1.2 b +++ 17.2 ± 0.8 a +++ 0.2 ± 0.2 c + 

小环属 Criconemella 3.6 ± 1.1 c ++ 38.2 ± 2.3 b +++ 73.0 ± 1.6 a +++ 

结合垫刃属 Zygotylenchus 0.7 ± 0.7 a + 0.0 ± 0.0 a – 0.0 ± 0.0 a – 

米卡垫刃属 Miculenchus 2.7 ± 0.2 a ++ 0.0 ± 0.0 b – 0.0 ± 0.0 b – 

新平滑垫刃属 Neopsilenchus 2.9 ± 1.7 a ++ 0.0 ± 0.0 a – 0.0 ± 0.0 a – 

短体属 Pratylenchus 1.7 ± 0.9 a ++ 0.0 ± 0.0 a – 0.0 ± 0.0 a – 

居中属 Geocenamus 1.7 ± 0.9 a ++ 0.0 ± 0.0 a – 0.0 ± 0.0 a – 

默林属 Merlinius 3.4 ± 0.5 a ++ 0.0 ± 0.0 b – 0.0 ± 0.0 b – 

大默林属 Amplimerlinius 0.0 ± 0.0 a – 0.4 ± 0.4 a + 0.0 ± 0.0 a – 

剑属 Xiphinema 1.5 ±1.5 a ++ 0.0 ± 0.0 a – 0.0 ± 0.0 a – 

鞘属 Hemicycliophora 1.5 ± 1.5 a ++ 0.0 ± 0.0 a – 0.0 ± 0.0 a – 

短锥属 Brachydorus 3.4 ± 0.5 a ++ 0.0 ± 0.0 b – 0.0 ± 0.0 b – 

巴兹尔属 Basiria 9.9 ± 2.3 a ++ 0.0 ± 0.0 b – 0.5 ± 0.3 b + 

头垫刃属 Cephalenchus 0.0 ± 0.0 a – 2.7 ± 1.4 a ++ 1.0 ± 0.6 a ++ 

平滑垫刃属 Psilenchus 0.0 ± 0.0 a – 0.5 ± 0.3 a + 0.3 ± 0.2 a + 

矮化属 Tylenchorhynchus 0.0 ± 0.0 b – 0.0 ± 0.0 b – 10.6 ± 1.1 a +++ 

垫刃属 Tylenchus 0.0 ± 0.0 a – 0.0 ± 0.0 a – 0.3 ± 0.2 a + 

PP 

拟毛刺属 Paratrichodorus 0.0 ± 0.0 a – 0.0 ± 0.0 a – 0.2 ± 0.2 a + 

真滑刃属 Aphelenchus 4.6 ± 1.2 a ++ 0.0 ± 0.0 b – 0.0 ± 0.0 b – Fu 

丝尾垫刃属 Filenchus 1.5 ± 1.5 a ++ 2.4 ± 1.1 a ++ 2.2 ± 0.4 a ++ 

三唇属 Trilabiatus 0.0 ± 0.0 a – 0.0 ± 0.0 a – 0.3 ± 0.2 a + 

原杆属 Protorhabditis 1.7 ± 0.9 a ++ 0.0 ± 0.0 a – 0.0 ± 0.0 a – 

短腔属 Brevibucca 0.0 ± 0.0 b – 0.0 ± 0.0 b – 1.0 ± 0.3 a ++ 

角绕线属 Ceratoplectus 0.0 ± 0.0 a – 0.0 ± 0.0 a – 0.6 ± 0.4 a + 

Ba 

小杆属 Rhabditis 10.9 ± 2.3 ab +++ 14.8 ± 0.6 a +++ 9.0 ± 0.5 b ++ 

角咽属 Actinolaimus 1.7 ± 0.9 b ++ 21.9 ± 0.6 a +++ 0.0 ± 0.0 b – 

嗜腐属 Micoletzkya 2.7 ± 0.2 a ++ 0.0 ± 0.0 b – 0.0 ± 0.0 b – 

Op 

嘴刺属 Enoplides 0.7 ± 0.7 a + 0.0 ± 0.0 a – 0.0 ± 0.0 a – 

注：+++指优势属，++指常见属，+指稀有属，“–”代表样品未检测到；数据为平均值±标准误，同一行内不同字母表示根据

Duncan 新复极差法检验在 P<0.05 水平差异显著。 

表 2  不同种植制度土壤线虫群落多样性指数 
Table 2  Diversity indices of soil nematode communities under different cropping patterns  

种植制度 多样性指数 H′ 均匀度指数 J′ 丰富度指数 SR 通路比值 NCR 

FF 2.1 ± 0.1 a 0.8 ± 0.0 a 3.8 ± 0.5 a 0.7 ± 0.0 b 

FS 1.6 ± 0.1 b 0.8 ± 0.0 a 1.4 ± 0.0 b 0.9 ± 0.1 a 

CK 1.1 ± 0.1 c 0.4 ± 0.0 b 1.9 ± 0.2 b 0.8 ± 0.0 ab 

注：同列内不同字母表示根据 Duncan 新复极差法检验在 P<0.05 水平差异显著，下表同。 

表 3  不同种植制度土壤微生物 Alpha 多样性分析 
Table 3  α diversities of microbes under different cropping patterns 

种植制度 Sobs Ace Chao Shannon 

FF 2 020.0 ± 168.8 b 2 376.0 ± 60.8 c 2 370.0 ± 56.8 c 5.32 ± 0.38 b 

FS 2 503.0 ± 27.7 a 2 695.0 ± 31.6 b 2 724.0 ± 44.8 b 6.84 ± 0.03 a 

CK 2 618.0 ± 72.2 a 2 858.0 ± 46.4 a 2 882.0 ± 53.7 a 6.72 ± 0.05 a 

注：Sobs、Ace 和 Chao 为群落丰富度指数，Shannon 为群落多样性指数。 
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图 2  不同种植制度土壤中真菌(A)和细菌(B)在 OTUs 水平上的 Venn 图解 
Fig. 2  Venn diagrams of soil fungi (A) and bacteria (B) at OTUs level under different cropping systems  

 
PCoA 分析结果显示(图 3)，FF、FS 和 CK 土壤

真菌和细菌群落组成分别位于不同象限，每个处理两

两之间距离较远，各处理间的物种组成存在较大差

异。每处理 3 个重复样本相似性距离接近，具有良好

的可重复性。 

2.4  不同土壤中真菌和细菌群落的丰富度分析 

各处理真菌群落属水平组成相似，但相对丰度存

在一定差异。在不同土样中主要优势类群有 Arnium(阿

尼菌属)、Chaetomium(毛壳菌属)、Talaromyces(篮状菌

属)，以及 Ascomycota(子囊菌门)、Sordariales(粪壳菌

目)和 Chaetomiaceae(毛壳菌科)下未分类类群(图 4)。

相对丰度前 15 个真菌类群 Kruskal-Wallis 秩和检验结

果显示(图5 A)，FS土壤中、Sordariales和Curvularia(弯

孢属)均明显高于 FF(图 5A 中带*)和 CK 处理组。FS

土壤中 Ascomycota(子囊菌门)、Chaetomium(毛壳属)、

Hypocreales(肉坐菌目)、Cephalothecaceae(黄丝菌科)

的平均丰度均显著低于 FF 和 CK 处理组。FF 与 FS

在属水平上真菌相对丰度差异明显。 

 

图 3  不同种植制度土壤真菌(A)和细菌(B)群落的 PCoA 图 
Fig. 3  PCoA diagram of soil fungi (A) and bacteria (B) under different planting patterns 

 
不同种植制度中细菌优势类群主要有 Mizuga-

kiibacter(水恒杆菌属)、Sphingomonas(鞘脂单胞菌属)

及 Anaerolineaceae(厌氧绳菌科)、Acidobacteria(酸杆

菌纲)下未分类类群等。相对丰度前 15 的细菌类群

Kruskal-Wallis 秩和检验显示 (图 5B)，FS 土壤中

Anaerolineaceae、Gemmatimonadaceae(芽单胞菌科)、

Nitrospira(硝化螺菌属)、Nitrosomonadaceae(亚硝化

单胞菌科)、Subgroup_7 均显著高于 FF 和 CK 处理组，

而 Mizugakiibacter、Saccharibacteria(螺旋体菌门)、

Gaiellales 显著低于 FF 和 CK。FF 与 FS 在属水平上

细菌丰度同样差异明显。 

3  讨论 

为了探索实施水稻–番茄水旱轮作的田块植物寄

生线虫病害少的根本原因，本研究水旱轮作和连作土

壤中植物寄生线虫和微生物群落之间的差异支持了

前期实地调查所持观点，即实施水旱轮作中有效减少

番茄寄生线虫病害的发生。传统上，易感宿主的单一 
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(Unclassified 在数据库中没对应的分类信息，Norank 在某个分类学水平上没明确的分类信息，下同) 

图 4  不同土壤的真菌(A)和细菌(B)在属水平的相对丰度 
Fig. 4  Relative abundances of soil fungi (A) and bacteria (B) at genus levels under different planting patterns 

 

化连续种植是侵染性病害加重的主要原因。作为病害

防控策略，轮换种植非寄主作物是一种集防病、稳

产增产、改善土壤质量和生态环境友好等优点的重

要方法。 

本研究结果显示水旱轮作能显著降低植物寄生

线虫属的个数，提高自由生活线虫的占比。主要原因

可能是水稻–番茄轮作包含了不同作物轮换种植和水

旱轮换耕作两种方式，大幅度降低了土壤中植物寄生

线虫(除了以水稻为寄主的潜根属和小环属)，而连作

土壤中的根结属、潜根属、小环属、短体属、剑属、

鞘属、矮化属和垫刃属的线虫仍普遍存在，均为农业

生产上危害植物的寄生线虫。此外，番茄是根结线虫

的寄主，连作使根结线虫发生为害严重。水旱轮作后，

潜根属和小环属仍为优势类群，主要危害水稻，可见

该轮作方式下仍需加强上述两类线虫的管理。危害番

茄的根结线虫属在水旱轮作检出为常见类群(++)，较

连作优势类群(+++)降低一个级别，结果与武超[16]对

水稻–马铃薯水旱轮作防治马铃薯根结线虫病害研究

结果类似。多数情况下，旱地轮作模式能有效提高线

虫多样性指数[15,22]，而本研究结果轮作后线虫的丰富

度指数低于连作，可能因为水稻种植过程的长时间淹

水导致部分种类的线虫死亡，另外水稻是很多植物寄

生线虫的非寄主植物，使部分种类的寄生线虫不能繁

殖。据报道，在淹水的稻田中，捕食性线虫的数量显

著低于草地，水稻的生长极大地影响了线虫摄食群体

的相对丰度[23]。可见，水旱轮作降低了土壤线虫多

样性指数和丰富度指数，可能也是抑制植物寄生线虫

病害发生的有效途径，但对于线虫生态多样性的影响

有待评价。土壤中线虫不同营养类群之间相互影响，

轮作中自由生活的线虫，包括食真菌类线虫、食细菌

类线虫和杂食 –捕食类线虫的相对丰度占比达

39.1%，高于连作(23.8%)，这也可能在一定程度上参

与到抑制植物寄生线虫。 

微生物与线虫之间存在共生、共栖、寄生和拮抗

等关系。研究显示土壤微生物群落在控制线虫群落中

发挥作用。Wang 等[24]研究显示当微生物存在时，食

根线虫的数量较少，说明微生物对植物线虫有潜在的

抑制作用。本研究结果显示，轮作土壤中微生物 Sobs、

Ace、Chao、Shannon 表征群落多样性和丰富度指标显

著高于连作，表明土壤微生物多样性在抑制植物寄生

线虫发挥潜在作用。相反，连作土壤中微生物丰富和

多样性低，植物寄生线虫种类多。Zhou 等[25]认为土壤

微生物可能调节植物中的根结线虫群体，并参与根结

线虫的生物防治。已经从芽孢杆菌属、假单胞菌属、 
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(柱状图右边数值为 P 值，* 表示在 0.01 < P ≤ 0.05 水平上差异显著) 

图 5  不同土壤的真菌(A)和细菌(B)主要属的相对丰度分析 
Fig. 5  Relative abundances of main genera of soil fungi (A) and bacteria (B) under different planting patterns 

 
链霉菌属和巴氏杆菌属中鉴定出寄生线虫的细菌和拮

抗细菌[26]，芽孢杆菌属部分菌株已注册为商业生物杀

线虫剂。轮作与连作中真菌与细菌一些主要群落结构

存在较大差异，这可能与线虫群落的改变存在一定相

关性。常见拮抗线虫的真菌主要包括 Purpureocillium、

Pochonia、Hirsutella、Nematophthora、Arthrobotrys、

Drechmeria 、 Fusarium 、 Dactylellina 等类群 [27] 。

Chaetomium 和 Talaromyces 已有报道其代谢产物对南

方根结线虫和大豆胞囊线虫等具有杀线虫活性[28-30]。

在本研究轮作中，Chaetomium、Talaromyces、Fusarium

为优势类群，说明轮作地块中上述真菌可能参与拮抗

线虫的作用。试验期未发现田间有 Fusarium 引起的番

茄根腐病和枯萎病危害，说明本研究中 Fusarium 是有

益的菌群。轮作土壤中丰度较高的厌氧绳菌纲

(Anaerolineaceae)、酸杆菌门(Acidobacteria)均为水稻

田中主要类群。有研究显示，厌氧菌也可能影响线虫

的存活和产生杀死线虫的有毒物质[31]，芽孢杆菌属是

兼性厌氧菌，可拮抗植物寄生线虫，已开发为商用生

物杀线剂[32]。刘文静等[33]研究表明，水旱轮作生态系

统下，随机性生态过程的增强，有利于微生物抵御外

部扰动，维持农田生态系统功能稳定性。 

4  结论 

水稻–番茄水旱轮作能构建土壤线虫群落占比，

包括提高自由生活线虫的比重，降低植物寄生线虫的

比重；其次，水旱轮作还能改变微生物类群多样性，

提高寄生线虫拮抗微生物类群丰富度，有利于降低和

控制植物寄生线虫病害的发生和蔓延，为番茄生产提
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供良好的土壤种植环境。 
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