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大豆连作根际土壤微生物群落构建特征
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摘 要：研究连作对大豆根际土壤中细菌、真菌群落组成、构建的影响，为大豆连作障碍的生物防治和农田土壤修复提

供理论支持。试验于 2021-2022年在沈阳农业大学铁西区定位试验站进行，试验站土壤类型为棕壤土。以玉米-大豆

轮作（对照）和大豆连作根际土壤为研究对象，利用 16SrDNA、ITS高通量测序技术，结合土壤化学性质和土壤酶活性测

定，分析连作对大豆土壤化学性质、酶活性以及根际微生物多样性、群落构建特征的影响。结果表明：连作下，土壤全

氮、全磷、全钾等土壤化学性质指标含量下降，速效钾、pH值升高；连作显著提高土壤蔗糖酶和过氧化氢酶活性，显著降

低土壤脲酶、亮氨酸氨肽酶活性和N-乙酰氨基葡萄糖苷酶活性。土壤细菌多样性指数连作处理（4.63）低于轮作处理

（5.34），细菌属水平下，连作增加鞘氨醇杆菌属（Sphingobacterium）和卡氏伯克霍尔德菌属（Burkholderia，LRR：1.4%；

LCR：2.4%）相对丰度；土壤真菌多样性指数连作处理低于轮作处理，真菌属水平下，连作增加病原真菌镰刀菌属（Fu⁃

sarium，LCR：20.5%；LRR：13.2%）相对丰度。在群落组装过程中，大豆连作根际土壤细菌群落构建主要由确定性过程

主导；玉米大豆轮作根际土壤细菌群落构建主要由随机过程主导；大豆连作根际土壤真菌群落构建和玉米大豆轮作根

际土壤真菌群落构建由随机过程主导。连作引起大豆根际土壤环境因子、细菌、真菌群落组成及构建的变化，病原菌

相对丰度增加，其中镰刀菌（Fusarium）相对丰度的增加可能是导致大豆连作障碍发生的重要因素。
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Characteristics of Microbial Community Construction in Soybean

Continuous Cropping Rhizosphere Soil

HE Dexin1，ZHAO Xiang1，ZHANG Xuejing1，LI Jiayi1，ZHANG Pengyu2，
YAO Xingdong1，XIE Futi1

（1.Soybean Research Institute，Shenyang Agricultural University ,Shenyang 110161,China;
2.Inner Mongolia Agronomy and Animal Husbandry Technology Extension Center,Hohhot 010051,China）

Abstract：To study the effects of continuous cropping on the composition and construction of bacterial and fungal
communities in soybean rhizosphere soil, providing theoretical support for the biological control of soybean continuous
cropping obstacles and soil remediation in farmland, experiment was conducted from 2021 to 2022 at the Tiexi District
Positioning Test Station of Shenyang Agricultural University, with a type of brown soil area. The effects of continuous
cropping on soybean soil chemical properties, soil enzyme activity, rhizosphere microbial diversity, and community
construction characteristics were analyzed, taking maize soybean rotation (control) and continuous cropping of soybean
rhizosphere soil as the research object, using 16S rDNA and ITS high-throughput sequencing technology, combined with
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soil chemical properties and enzyme activity measurements. The results showed that under continuous cropping, the content
of soil chemical properties such as total nitrogen, total phosphorus, and total potassium decreased, while available
potassium and pH increased. Continuous cropping significantly increased the activities of soil sucrase and catalase, while
significantly reduced the activities of soil urease, leucine aminopeptidase, and N-acetylglucosaminidase. In continuous
cropping mode, the soil bacterial diversity index (4.63) was lower than that of rotation treatment (5.34). At the bacterial
level, continuous cropping increased the relative abundance of Sphingobacterium and Burkholderia genera (LRR: 1.4%;
LCR: 2.4%); The soil fungal diversity index was lower than that of crop rotation treatment. At the fungal genus level,
continuous cropping increased the relative abundance of pathogenic fungi Fusarium (LCR: 20.5%; LRR: 13.2%). In the
process of community assembly, the construction of bacterial communities in the rhizosphere soil of soybean continuous
cropping is mainly dominated by deterministic processes. The construction of bacterial communities in the rhizosphere soil
of maize soybean rotation was mainly dominated by random processes. The construction of fungal communities in the
rhizosphere soil of soybean continuous cropping and maize soybean rotation was dominated by random processes.
Continuous cropping causes changes in soil environmental factors, bacterial and fungal community composition, and
construction in the rhizosphere of soybean, leading to an increase in the relative abundance of pathogens. Among them, the
increase in the relative abundance of Fusarium might be an important factor leading to the occurrence of soybean continuous
cropping obstacles.
Key words：soybean;rhizospheric microorganism;community construction

大豆作为一种重要的油料作物，对全世界粮食安全都具有举足轻重的影响[1-2]。近年来受耕地面

积缩减、种植结构调整、过度依赖进口等多方面影响，在有些地区大豆连作已经成为一种普遍的种植

模式[3-4]。大豆忌连作，连作会导致大豆土壤理化性质失调、土壤微生物群落发生异常改变、加剧土传

病害蔓延，继而导致大豆产量和品质下降[5]。
土壤微生物群落对陆地生态系统循环至关重要，如土壤碳循环、氮循环等[6]。近年来研究表明，土

壤微生物群落组成及多样性的变化可引起土壤理化性质和土壤酶活性的变化[7-8]。季尚宁等[9]对连作

大豆土壤进行杀菌消毒后种植，结果表明杀菌消毒能从根本上消除大豆连作对土壤造成的不利影响，

从而保证大豆良好的生长发育和增产效果。这表明土壤微生物群落的改变是导致大豆连作障碍的主

要因素之一[4]。大豆连作会使土壤中致病细菌和病原真菌的富集丰度增加，土壤理化性质发生异常变

化，土壤微生物多样性减少继而引起大豆的产量和品质的下降[10]。
群落构建过程对于微生物生态学研究起着至关重要的作用，对于解释微生物组成及多样性形成

过程有着重要的指导作用[11]。微生物群落构建过程分为确定性和随机性两个过程，二者主要在研究

尺度、群落类型等方面存在差异[12]。目前主要是通过βNTI（β-Nearest Taxon Index,最近种间指数）模型

来构建土壤微生物群落，并通过βNTI模式的构建发现确定性过程对土壤生态环境起主导作用[13]。郭

晗玥等[14]对西瓜连作土壤群落构建过程的研究表明，西瓜连作细菌群落构建过程以随机性为主导，真

菌构建过程由确定性过程主导。然而，对于连作大豆根际土壤生态环境中土壤微生物群落的构建过

程机制，至今仍缺乏深入细致的探究。

本研究选择连作大豆根际土壤微生物群落为对象，采用 16S rRNA测序、ITS测序和βNTI模型构

建，分析了连作大豆、玉米-大豆轮作根际土壤微生物群落组成、多样性和群落构建过程的差异，试图

阐释连作大豆土壤微生物组装机制，为缓解大豆连作障碍研究提供新的见解。

1 材料与方法

1.1 试验地点和取样

2015年在沈阳农业大学辽中定位试验基地（41°52’N，122°72’W，海拔 5.5~23.5 m）建立定位试验，

采用大豆连作和玉米-大豆轮作的种植制度进行种植。本试验于 2021-2022年进行取样测定。采用

大豆连作（LCR）和玉米-大豆轮作（LRR）两种处理方法，玉米-大豆轮作为对照处理，玉米：东单 6531，
大豆：辽豆 14。小区行数 6行，垄长 15 m，垄距 0.6 m，小区面积 54 m2，密度 15万株·hm-2，3个重复，每

穴保苗2株，常规田间管理。
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在大豆鼓粒期（R6），按照 5点法取样，即从每个处理中随机选择5个取样点，用无菌刷子将大豆根系

表面5 mm以内的土壤轻轻取下，作为根际土壤，混合充分，在−80 ℃保存，用于土壤微生物的测序。

每个小区按照 5点法取5个点（直径5 cm×深度20 cm），然后充分混合成1个复合样品，并用2 mm的

筛子筛分土壤样品以除去叶子和根等作物残茬，然后每个样分成两部分：1份保存在−80 ℃用于土壤

酶活性的测定，1份自然条件下风干用于土壤化学指标分析。

1.2 土壤化学指标测定

使用 pH计测定土壤 pH值;土壤含水量和容重的测定分别使用铝盒烘干法和环刀法;总碳、总氮

使用元素分析仪测定;铵态氮( NH4+-N)和硝态氮( NO3--N)使用间断化学分析仪测定。

1.3 土壤细菌16S和真菌ITS高通量测序

将待测样品送到武汉迈特维尔生物科技有限公司，提取土壤总DNA和后续分析。采用CATB方

法进行土壤样品DNA提取；DNA提取完成后，采用琼脂糖凝胶电泳检测提取的DNA浓度以及纯度。

用无菌水将所取的样品稀释到 1 ng·μL-1；稀释后得到DNA模板，进行PCR扩增；选用琼脂糖凝胶对扩

增后的引物进行电泳检测；对 16S r RNA的 V4区进行 PCR扩增，使用特异性引物 515F（GTGCCAGC⁃
MGCCGCGGTAA）和 806R（GGACTACHVGGGTWTCTAAT）[15]；ITS1区引物 ITS5-1737F(5′-GGAAGTA⁃
AAAGTCGTAACAAGG-3′)和 ITS2-2043R(5′-GCTGCGTTCTTCATCGATGC -3′)[16]。
1.4 数据分析

使用Qiime软件（Version 1.9.1）计算Observed-otus、Chao1、Shannon、Simpson、ace指数；群落构建过

程使用最近种间亲缘关系指数( βNTI)进行评估。当| βNTI| >2时为确定性过程，确定性过程又分为同

质选择过程( βNTI<-2)和异质选择过程( βNTI>+2) ;而 0< | βNTI| <2时为随机过程，随机过程又分为

扩散限制( | βNTI | <2)、均匀扩散( | βNTI| <2)和不确定性过程( | βNTI| <2)；基于物种丰度，计算各菌

属之间的相关系数值。

2 结果与分析

2.1 土壤环境因子对大豆连作的响应

由表 1可知，两种种植模式下土壤的化学性质呈现不同变化。与玉米-大豆轮作相比，大豆连作

土壤全氮、全磷、全钾、全碳、有效磷、硝态氮、铵态氮、有机质和速效磷含量均不同程度下降，其中土壤

全氮、全磷、硝态氮含量下降较大，下降幅度分别为 40.35%、56.45%、33.13%。玉米-大豆轮作降低了

土壤速效钾含量和pH值。

处理
Treatment
LRR
LCR

全氮
TK

1.6±0.42aA
1.14±0.31aA

全磷
TP

1.94±0.31aA
1.24±0.39aA

全钾
TK

16.91±0.79aA
15.65±0.39bA

全碳
TC

17.77±0.04aA
17.24±0.15bA

有效磷
AP

16.50±0.63aA
11.56±0.58bA

速效钾
AK

130.42±0.50aA
132.15±0.50aA

硝态氮
NO3--N

2.17±0.13aA
1.63±0.12bA

铵态氮
NH4+-N

17.89±2.06aA
13.52±1.49aA

有机质
DOC

30.63±0.07aA
29.73±0.26bA

速效磷
A-P

15.66±1.07aA
14.56±0.96aA

pH
6.09±0.01bA
6.16±0.01aA

表1 大豆轮作和连作处理对土壤理化性质参数的影响

Table 1 Effects of soybean rotation and continuous cropping on soil physicochemical properties parameters

注：同一行不同小写字母表示各处理在0.05水平上差异显著。下同。
Note: Different lowercase letters on the same line indicate significant differences among treatments at the 0.05 level.The same below.

2.2 土壤酶活性对大豆连作的响应

由表 2可知，对比玉米-大豆轮作处理，连作显著提高土壤蔗糖酶和过氧化氢酶活性，提高幅度分

别为 30.15%和 54.30%；显著降低土壤脲酶、亮氨酸氨肽酶活性和N-乙酰氨基葡萄糖苷酶活性，下降

幅度分别为 12.32%、13.60%和 20.28。两处理间土壤蔗糖酶、过氧化氢酶、亮氨酸氨肽酶活性及N-乙
酰氨基葡萄糖苷酶活性差异显著。

2.3 根际土壤微生物多样性和群落结构对大豆连作的响应

由图 1a可知，在属水平下（相对丰度>0.01%），玉米-大豆轮作和大豆连作及根际土壤细菌群落的

优势属均为鞘氨醇单胞菌属（Sphingomonas，LRR：6%；LCR：9%）、短根瘤菌属（Bradyrhizobium，LRR：
3.9%；LCR：4.1%）、贪噬菌属（Variovorax，LRR：0.7%；LCR：2%）、鞘氨醇杆菌属（Sphingobacterium，

3
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处理
Treatment
LRR
LCR

蔗糖酶
IVE

6.70±0.18bB
8.72±0.35aA

过氧化氢酶
S-CAT

12.12±0.60bB
18.70±0.25aA

脲酶
Ure

2.11±0.06aA
1.85±0.04aA

亮氨酸氨肽酶
LAP

35.29±1.65aA
30.49±1.24bB

N乙酰氨基葡萄糖苷酶
NAG

28.40±0.83aA
22.64±0.47bA

表2 大豆轮作和连作处理对土壤酶活性参数的影响

Table 2 Effects of soybean rotation and continuous cropping on soil enzyme activity parameters

图1 玉米-大豆轮作和大豆连作根际土壤微生物群落的优势属柱状图

Figure 1 Dominant genus bar chart of rhizosphere soil microbial communities in maize soybean rotation and

continuous soybean cropping
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LRR：0.15%；LCR：1.5%）、噬几丁质菌属（Chitinophaga，LRR：1.9%；LCR：0.9%）、卡氏伯克霍尔德菌属

（Burkholderia - Caballeronia -Paraburkholderia，LRR：1.4%；LCR：2.4%）、念珠菌属（Candidatus_Soli⁃
bacter，LRR：2.5%；LCR：1.9%）、氨氧化菌属（Ellin6067，LRR：2.2%；LCR：2%）、芽单胞菌属（Gemma⁃
timonas，LRR：2.1%；LCR：1.7%）、苔藓杆菌（Bryobacter，LRR：1.7%；LCR：1.5%）。相比于玉米-大豆轮

作处理，大豆连作根际土壤鞘氨醇单胞菌属、短根瘤菌属、贪噬菌属、鞘氨醇杆菌属、卡氏伯克霍尔德

菌属相对丰度较高。

由图1b可知，在属水平下（相对丰度>0.01%），玉米-大豆轮作和大豆连作根际土壤真菌的优势属均

为散尾鬼笔属（Lysurus，LCR：29.5%；LRR：19.3%）、球盖菇属Stropharia，LCR：1.3%；LRR：15.9%）、镰刀菌

属（Fusarium，LCR：20.5%；LRR：13.2%）、丽赤壳属（Calonectria，LCR：8.9%；LRR：0.2%）、拟松针藻属（Co⁃
dinaeopsis，LCR：1.6%；LRR：4.2%）、亚隔孢壳属（Didymella，LCR：4.7%；LRR：1.3%）、球菌属（Powellomy⁃
ces，LCR：1.3%；LRR：0.1%）、被孢霉属（Mortierella，LCR：2.4%；LRR：1.6%）、线虫捕捉菌属（Arthrobotrys，
LCR：0.05%；LRR：1.2%）、鹅膏菌（Amanita，LCR：0.05%；LRR：0.8%）相比于玉米大豆轮作处理，大豆连作

根际土壤镰刀菌属(Fusarium)、丽赤壳属(Calonectria)、亚隔孢壳属(Didymella)、被孢霉属(Mortierella)相对

丰度较高。

2.4 大豆连作根际土壤微生物群落特征

由表 3和表 4可知，对比轮作根际，连作根际土壤细菌富集 OTU数量显著降低，下降幅度为

8.21%，连作根际土壤细菌香农指数、辛普森指数、chao1指数和 ace指数均不同程度下降，下降幅度分

别为 15.33%、10.98%、6.28%和 5.92。同样地，对比轮作根际，连作根际土壤真菌OTU数量、香农指数、

chao1指数和 ace指数均不同程度下降，但下降幅度较小。

处理
Treatment
LRR
LCR

OTU数量
Observed_otus
937.67±117.63aA
866.33±114.74aA

香农指数
Shannon
5.34±0.19aA
4.63±1.21aA

辛普森指数
Simpson
0.91±0.02aA
0.82±0.17aA

chao1指数
Chao1

1032.34±129.97aA
971.76±117.04aA

ace指数
ace

1055.29±132.53aA
996.80±115.82aA

表3 轮作和连作处理对大豆土壤细菌α多样性的影响

Table 3 Rotation and continuous cropping treatments on soybean soil bacteriaα impact of diversity
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2.5 连作下土壤环境因子与土壤微生物的关系

冗余分析（RDA）表明，土壤环境因子与土壤微生物相对丰度具有较大的相关性（图4）。两处理处

理下 10个细菌属和真菌属表现出差异。细菌RDA分布结构中，RDA前两轴分别解释 38.1%（RDA1）、

23.5%（RDA2）。其中速效钾、速效磷、有机质、有机碳、全钾、蔗糖酶、过氧化氢酶、脲酶、亮氨酸氨肽酶

及N-乙酰氨基葡萄糖苷酶是决定罗河杆菌属（Rhodanobacter）、慢生根瘤菌属（Bradyrhizobium）、鞘脂

单胞菌属（Sphingomonas）、多嗜菌（Variovorax）、伯克霍尔德菌属（Burkholderia）、鞘脂杆菌属（Sphingo⁃
bacterium）、芽单胞菌属（Gemmatimonas）和鞘氨醇菌属（Chitinophaga）相对丰度的主要土壤酶。其中，

LRR处理下，脲酶、亮氨酸氨肽酶、N-乙酰氨基葡萄糖苷酶、速效磷、有机质、有机碳、全钾与罗河杆菌

属（Rhodanobacter）及芽单胞菌属（Gemmatimonas）表现出强烈相关性；LCR处理下，速效钾、蔗糖酶、过

处理
Treatment
LRR
LCR

OTU数量
Observed_otus
2908.00±71.16aA
2876.33±186.60aA

香农指数
Shannon
9.18±0.06aA
8.97±0.23aA

辛普森指数
Simpson
0.99±0.00aA
0.99±0.00aA

chao1指数
Chao1

3235.35±37.20aA
3195.98±37.20aA

ace指数
ace

3280.80±50.76aA
3262.19±253.39aA

表4 轮作和连作处理对大豆土壤真菌α多样性的影响

Table 4 Effects of rotation and continuous cropping on fungi in soybean soil α impact of diversity

a b

c d

a.土壤理化因子和土壤细菌RDA分析；b.土壤理化因子和土壤真菌RDA分析；c.土壤酶和土壤细菌RDA分析；d.土壤酶和土壤真菌RDA分析 .AK.速效
钾；A-P.速效磷；OM.有机质；DOC.有机碳；TK.全钾；IVE.蔗糖酶；S-CAT.过氧化氢酶；Ure.脲酶；LAP.亮氨酸氨肽酶；NAG.N-乙酰氨基葡萄糖苷酶

a.Analysis of soil physicochemical factors and soil bacterial RDA; b.Soil physicochemical factors and RDA analysis of soil fungi; c. RDA analysis of soil enzymes
and soil bacteria; d. RDA analysis of soil enzymes and soil fungi. AK. Quick acting potassium; A-P. Quick acting phosphorus; OM. Organic matter; DOC. Organic

carbon; TK.Total potassium; IVE. Sucrase; S-CAT. Catalase; Ure. Urease; LAP. Leucine aminopeptidase; NAG. N-acetylglucosamine glycosidase
图3 轮作和连作处理根际环境因子与土壤微生物属水平的RDA分析

Figure 3 RDA analysis of rhizosphere environmental factors and soil microbial genus levels in crop rotation and

continuous cropping treatments
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氧化氢酶及慢生根瘤菌属（Bradyrhizobium）具有较强的正相关性（图 3a、图 3c）。真菌RDA分布结构

中，RDA前两轴分别解释 49.3%（RDA1）和 28.8%（RDA2）。其中，速效钾、速效磷、有机质、有机碳、全

钾、蔗糖酶、过氧化氢酶、脲酶、亮氨酸氨肽酶及N-乙酰氨基葡萄糖苷酶是决定散尾鬼笔属（Lysurus）、

镰刀菌属（Fusarium）、球盖菇属（Stropharia）、被孢霉属（Mortierella）、丽赤壳属（Calonectria）、巨孢囊霉

属（Gigaspora）、克鲁维酵母属（Kluyveromyces）、亚隔孢壳属（Didymella）、丝葚霉属（Papulaspora）和毛霉

菌属（Mucoromycotina）相对丰度的主要土壤因子。LRR处理下，脲酶、亮氨酸氨肽酶、N-乙酰氨基葡萄

糖苷酶、速效磷、有机质、有机碳、全钾与球盖菇属（Stropharia）、丝葚霉属（Papulaspora）及毛霉菌属

（Mucoromycotina）表现出强烈相关性；LCR处理下，速效钾、蔗糖酶、过氧化氢酶与镰刀菌属（Fusari⁃
um）、亚隔孢壳属（Didymella）、丽赤壳属（Calonectria）及被孢霉属（Mortierella）具有较强的正相关性（图

3b、图3d）。

2.6 土壤微生物群落构建过程

由图 4可知，大豆连作根际土壤细菌群落构建主要由确定性过程 ( βNTI>2) 和随机过程（0< |
βNTI| <2）主导，分别占比 20%和 13%；玉米-大豆轮作根际土壤细菌群落构建主要由随机过程（0< |
βNTI| <2）主导，其占比大于 50%(图 4a)；大豆连作根际土壤真菌群落构建、玉米-大豆轮作根际土壤真

菌群落构建由随机过程（0< | βNTI| <2）即扩散限制过程主导(图4b)。由此可见，大豆连作和玉米-大豆

轮作根际土壤微生物群落的构建具有一定的差异。

图4 轮作和连作处理根际土壤微生物群落构建图

Figure 4 Construction diagram of rhizosphere soil microbial community under rotation and continuous cropping

treatments

a.细菌
Bacteria

b.真菌
Fungi

3 讨论与结论

3.1 大豆连作、玉米-大豆轮作对根际土壤化学性质和酶活性的影响

大豆连作可造成土壤理化性质失衡[17]。玉米-大豆轮作可显著提高大豆根际土壤养分含量[10]。
本试验研究结果显示，玉米-大豆轮作处理下，土壤全氮、溶解性有机碳、有机质等含量均高于连作处

理。土壤酶活性随着土壤内部环境的变化而变化，如土壤过氧化氢酶与土壤逆境相关联。土壤脲酶

活性变化可引起土壤养分的变化。亮氨酸氨肽酶是一种土壤氮获取酶，其活性变化与微生物氮利用

效率呈正相关[18-20]。本研究结果表明，连作会提高土壤蔗糖酶和过氧化氢酶活性，降低土壤脲酶、亮氨

酸氨肽酶活性和N-乙酰氨基葡萄糖苷酶活性，该结果与LIU等[18]研究结果一致。

3.2 大豆连作、玉米-大豆轮作对根际土壤微生物群落的影响

不同种植模式下，土壤微生物群落的组成、数量和多样性变化不尽相同。RAO等[10]研究发现，与

大豆连作相比，玉米-大豆轮作提高了大豆根际土壤微生物的数量和多样性指数。本研究中，相比于

大豆连作，玉米-大豆轮作会提高大豆根际土壤细菌、真菌OTUs数量、ace指数和 shannon指数。
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相关研究表明，作物连作可造成其根际土壤微生物群落组成的变化[10]。本研究中，大豆连作土壤

中鞘氨醇杆菌属（Sphingobacterium）和伯克霍尔德菌属（Burkholderia）相对丰度高于轮作处理，而轮作

土壤中鞘氨醇菌属（Chitinophaga）相对丰度高于连作处理。鞘氨醇杆菌属（Sphingobacterium）和伯克

霍尔德菌属（Burkholderia）是一种生防细菌，其耐受恶劣土壤生态环境[21-22]。本研究中，连作处理鞘氨

醇杆菌属（Sphingobacterium）和伯克霍尔德菌属（Burkholderia）相对丰度升高，有可能是连作障碍激发

了大豆根际鞘氨醇杆菌属（Sphingobacterium）和伯克霍尔德菌属（Burkholderia）生物防御效应以应对大

豆连作障碍造成的。小麦连作障碍的研究表明，噬几丁质菌属（Chitinophaga）具有抑制或拮抗功能，

可抑制病原菌在土壤中繁殖，其相对丰度的增加可进一步抑制土传病害的发生，进而促进植株健康生

长[23]。在真菌群落中，有研究表明，球盖菇属（Stropharia）为有益真菌，球盖菇属（Stropharia）真菌相对

丰度升高，可有效改善表层土壤理化性质，提升土壤有机质含量，减少土壤病虫害[24]。镰刀菌属（Fu⁃
sarium）真菌为连作土壤典型病原菌，其相对丰度的升高导致党参、西瓜枯萎病的发生[25-26]。本研究

中，与轮作处理相比，连作处理镰刀菌属（Fusarium）相对丰度显著增加，球盖菇属（Stropharia）真菌相

对丰度显著降低。因此，连作改变土壤微生物群落组成，增加病原菌相对丰度，从而引起连作障碍的

发生。

3.3 大豆连作、玉米-大豆轮作土壤因子与土壤微生物的关系

前人研究表明，土壤环境因子与土壤微生物相对丰度具有密切联系[27]。本研究中，轮作处理下，

脲酶、亮氨酸氨肽酶、N-乙酰氨基葡萄糖苷酶、速效磷、有机质、有机碳及全钾显著影响罗河杆菌属

（Rhodanobacter）和芽单胞菌属（Gemmatimonas）细菌；球盖菇属（Stropharia）、丝葚霉属（Papulaspora）和

毛霉菌属（Mucoromycotina）真菌相对丰度；连作处理下，速效钾、蔗糖酶、过氧化氢酶显著影响细菌慢

生根瘤菌属（Bradyrhizobium）、真菌镰刀菌（Fusarium）、亚隔孢壳属（Didymella）及丽赤壳属（Calonec⁃
tria）、被孢霉属（Mortierella）相对丰度。镰刀菌（Fusarium）与土壤蔗糖酶具有显著正相关性，蔗糖酶进

一步分解可为镰刀菌提供有利碳源[28]。本研究中，轮作处理蔗糖酶含量高于连作处理，轮作处理镰刀

菌（Fusarium）相对丰度低于连作处理，这也说明，大豆连作条件下，土壤消耗了过量的蔗糖酶等土壤

因子从而提升了镰刀菌（Fusarium）等致病真菌的相对丰度。

3.4 大豆连作、玉米-大豆轮作对根际土壤微生物群落组装过程的影响

为了更好地阐释土壤根际微生物群落构建对大豆连作的响应，研究了连作大豆、玉米-大豆轮作

土壤根际细菌、真菌群落构建过程。本研究中，由于土壤化学性质（pH、土壤全氮、全碳）和土壤酶活

性等变化，使得大豆连作根际土壤细菌群落构建主要由随机性过程转为确定性过程；玉米-大豆轮作

根际土壤细菌群落构建主要由随机过程主导；大豆连作根际土壤真菌群落构建由随机过程主导[29]。
有研究指出，西瓜连作时，pH值和有机质含量等环境因素的选择会将细菌群落构建过程由随机性转

换为确定性过程，而在连作年限增加后，细菌群落构建更容易受到随机性事件影响[14]。真菌群落构建

过程中，随机性过程更为突出，这是由于一些土壤环境因子如根系分泌物、土壤理化指标、土壤酶等变

化所造成的结果[30]。
连作会显著影响大豆根际土壤细菌和真菌群落结构，从而导致土壤有益菌（噬几丁质菌属Chitin⁃

ophaga、球盖菇属 Stropharia）相对丰度下降，病原菌（镰刀菌Fusarium、伯克霍尔德菌属Burkholderia）
相对丰度升高，进而改变土壤微生物群落的组成和多样性，降低根际土壤应对环境变化的抵抗作用。

玉米-大豆轮作模式下，土壤真菌相对丰度显著下降，根际土壤细菌群落组装也趋向于随机性过程。

本研究结果表明，玉米-大豆轮作模式通过改变大豆根际土壤群落特征和提高土壤有益菌相对丰度等

方式，缓解大豆连作障碍，进而促进大豆土壤环境健康，提升大豆产量。
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