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摘 要：【目的】揭示种植模式对多花黄精(Polygonatum cyrtonema Hua)土壤理化性质和微生物群

落结构的影响。【方法】以野生土壤为对照，选取连作和轮作模式的多花黄精根际土壤为研究对

象，采用 Illumina MiSeq PE300 高通量测序方法研究连作和轮作模式下土壤理化性质和酶活性对

土壤微生物群落结构的影响，预测土壤细菌和真菌的功能特征。【结果】与对照相比，连作和轮

作显著提高了多花黄精的生物量和块根的多糖含量。相比连作，轮作土壤铵态氮(ammonium, AN)

增加了 37.96%，蔗糖酶(sucrase, SC)、酸性磷酸酶(acid phosphatase, ACP)和脲酶(urease, UE)活性分

别提高了 63.15%、58.72% 和 73.03%，土壤 pH 偏中性。对照和连作模式显著提高了土壤细菌和

真菌群落的 Shannon 和 Chao1 指数(P<0.05)，种植模式对土壤细菌和真菌群落结构具有显著的影

响。不同种植模式中土壤细菌优势门类假单胞菌门(Pseudomonadota)、放线菌门(Actinomycetota)、酸

杆菌门(Acidobacteriota)和绿屈挠菌门(Chloroflexota)，以及土壤真菌优势门类子囊菌门(Ascomycota)

和被孢霉门(Mortierellomycota)的相对丰度均存在显著差异(P<0.05)；其中轮作模式土壤假单胞菌

门、放线菌门、子囊菌门和被孢霉门的相对丰度最高；轮作增加了真菌属三形菌属(Saitozyma)、

被孢霉属(Podila)、被孢霉属(Mortierella)和木霉属(Trichoderma)等有益真菌群落的相对丰度。相关

分析和冗余分析结果表明，微生物群落的显著变化与土壤 pH、AN、UE、ACP 和 SC 活性相关。

功能预测发现固氮和脲解是轮作模式的细菌优势功能。FUNGuild 分析真菌功能显示，轮作土壤

外生菌根和凋落物腐生菌的功能类群显著富集。【结论】连作和轮作改变了多花黄精土壤细菌和

真菌群落结构和功能，其中轮作增强了土壤 UE、ACP 和 SC 活性，增加了土壤部分有益真菌的
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相对丰度，提高多花黄精的生物量和多糖含量，有利于多花黄精种苗栽培。

关键词：多花黄精；土壤微生物群落；土壤理化性质；土壤酶活性；种植模式
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Abstract: [Objective] To investigate the effects of planting patterns on the soil physicochemical 
properties and microbial community structures of Polygonatum cyrtonema Hua. [Methods] With 
the soil of wild P. cyrtonema as the control, the soil samples from P. cyrtonema grown under 
monocropping and rotation patterns were collected as the research subjects. The structural and 
functional characteristics of soil microbial communities under wild, monocropping, and rotation 
patterns were analyzed by Illumina MiSeq PE300 high-throughput sequencing. [Results] 
Compared with the control, monocropping and rotation significantly increased the biomass of 
P. cyrtonema and the polysaccharide content in the rhizomes. Compared with monocropping, 
rotation increased soil ammonium nitrogen (AN) by 37.96% and enhanced the activities of sucrase 
(SC), acid phosphatase (ACP), and urease (UE) by 63.15%, 58.72%, and 73.03%, respectively, and 
it exhibited neutral soil pH. The control and monocropping resulted in higher Shannon and 
Chao1 indices for both bacterial and fungal communities in the soil (P<0.05). Planting patterns 
significantly affected the structures of bacterial and fungal communities in the soil. Different 
planting patterns showed variations in the relative abundance of the dominant bacterial phyla 
Pseudomonadota, Actinomycetota, Acidobacteriota, and Chloroflexota as well as the dominant 
fungal phyla Ascomycota and Mortierellomycota (P<0.05). The relative abundance of 
Pseudomonadota, Actinobacteria, Ascomycota, and Mortierellomycota was the highest under 
rotation. Additionally, rotation increased the relative abundance of beneficial fungal genera, 
including Saitozyma, Podila, Mortierella, and Trichoderma. Correlation and redundancy analyses 
revealed that microbial community changes were correlated with soil pH as well as AN, UE, ACP, 
and SC activities (P<0.05). Functional prediction indicated that nitrogen fixation and ureolysis 
were the dominant bacterial functions under rotational cropping. FUNGuild analysis demonstrated 
that functions associated with ectomycorrhizal fungi and litter saprotrophs were significantly 
enriched in the rotation soil. [Conclusion] Monocropping and rotation change the structures and 
functions of bacterial and fungal communities in the soil of P. cyrtonema. Rotation enhances the 
activities of UE, ACP, and SC and increases the abundance of beneficial fungi in the soil and 
improves the polysaccharide content and biomass of P. cyrtonema, thus being conducive to 
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seedling cultivation.
Keywords: Polygonatum cyrtonema Hua; soil microbial community; soil physicochemical 
properties; soil enzyme activities; planting patterns

土壤微生物作为土壤系统的重要组成部分，

能分解有机质、活化氮磷等营养物质，影响土

壤酶活性，改善土壤结构，促进植物生长发育，

是维持农业种植系统营养供应的重要资源[1]。农

业种植模式的改变会影响土壤微生物多样性、

土壤有机质分解和养分周转[2]。在种植模式中，

长期种植单一作物会造成作物产量下降、病害

加重、土壤养分下降以及微生物群落结构失衡，

是制约农业产量的重要因素之一[3]。轮作可以改

变土壤理化性质和微生物群落组成，提高作物

产量，减缓或消除连作障碍引起的负面作用[4]，

是一种有效的农业管理措施。

多花黄精(Polygonatum cyrtonema Hua)是我

国重要的药食同源中药材，主要栽培于浙江、

云南、四川和贵州等地[5]。长期单一栽培多花黄

精会导致土壤氮磷钾比例失调和养分下降，黄

精种植效率降低，从而影响黄精产量[6]。轮作可

以提高土壤有机质、总氮、总磷和总钾等养分

含量，有效缓解连作障碍引起的土壤养分减少、

微生物群落多样性退化、土壤酶活性和作物产

量下降等问题[7]。研究表明，与豆科作物轮作可

以改善土壤养分、减缓有机质流失、提高微生

物多样性、提升土壤质量，促进作物生长和增

加产量[8]。玉米和花生轮作能提高土壤有机质和

总氮磷钾含量[9]；甘薯和小麦-玉米轮作显著提

高了土壤有机碳、总氮和速效磷含量[10]；Meta

分析表明，相对于连作，轮作土壤总碳和总氮

含量分别增加了 3.6% 和 5.3%[11]；小麦与花生

轮作可使土壤速效氮含量提高 15%，促使小麦

产量增加 18%[12]。以上研究说明轮作在提高作

物产量和改善土壤养分方面具有重要作用。此

外，轮作对土壤微生物群落多样性也具有重要

作用。研究发现，在栽培油菜前种植大豆，土壤

中抑制根肿病致病菌芸薹根肿菌(Plasmodiophora 

brassicae)的有益微生物丰度显著增加，油菜的

产量提高 10%−25%[13]。黄精与三七轮作，土壤

中真菌群落多样性具有显著差异，其中病原真

菌和细菌的丰度显著下降，土壤有益细菌和真

菌的相对丰度显著增加[14]。对黄瓜轮作土壤的

检 测 发 现 根 际 荧 光 假 单 胞 菌 (Pseudomonas 

fluorescens)和木霉属(Trichoderma spp.)的丰度显

著增加[15]。不同作物之间轮作能够增加土壤氮

磷含量，提高作物产量，改善土壤理化性质和

改变土壤微生物群落多样性，进一步缓解单一

连作导致的农业生产问题。

多花黄精-重楼轮作可能促使根际土壤理化

指标发生变化，影响微生物群落的多样性。土

壤微生物多样性变化是植物根系分泌物、土壤

理化因子和酶活性相互作用的结果。目前关于

多花黄精连作和轮作模式下土壤理化性质、酶

活性与微生物群落结构之间的关系鲜有报道。

本研究以野生多花黄精为对照，采用高通量测

序技术分析连作和轮作种植体系对多花黄精土

壤细菌和真菌群落组成多样性和功能的影响，

结合土壤理化性质，进一步探究连作和轮作种

植体系下土壤理化因子对微生物群落多样性和

功能的影响，以期为多花黄精种苗栽培以及改

善土壤生态环境提供科学依据。

1　　材料与方法材料与方法

1.1　试验设计

本研究多花黄精种植基地位于中国浙江

省丽水市遂昌县白马山杉木区 (28°37′28″N，

119°8′12″E；海拔 1 225.2 m)。该种植基地年平均

气温15.0−24.2 ℃，年平均降雨量为800−1 500 mm，

种植基地自然降水充足，适宜多花黄精生长。

利用多花黄精和重楼 2−3 年生块根培育种苗，

培育 1 年后挖出移栽。本研究选取 3 块肥力较
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为均一的多花黄精种植试验地，每个试验地占

地约 0.13 hm2：2020 年 9 月分别栽培多花黄精

块根，以不施肥、不进行人为干预的地块为对照，

对连作和轮作的地块进行翻耕，施用 2 t 有机饼

肥作为基肥，翌年春季 3 月上旬施加 100 kg 复

合肥(尿素和磷酸二铵按 4:6 比例混合)，施肥方

式为撒施；2021 年 10 月挖取移栽多花黄精种

苗，除草后进行落叶堆肥，11 月在 2 块试验地

种植多花黄精块根、1 块试验地种植重楼块根，

实验组施用等量追肥；2022 年 10 月挖取移栽多

花黄精和重楼种苗，11 月在所有试验地分别种

植多花黄精块根；2023 年采集多花黄精土壤样

本和多花黄精块根样本，以不施肥、不进行人

为干预的土壤为对照(W)，重楼与多花黄精轮作

土壤(R)、连作多花黄精土壤(M)为实验组，每个

样品设置 6 次生物学重复。

1.2　土壤样品采集与处理

2023 年 4 月 15 日采集多花黄精根际土壤样

品，每个处理设置 6 个生物学重复。在多花黄

精行间随机选取 6 个采样点采集土壤：采集土

样过程中，先去除地表凋落物，在距离多花黄

精根部约 10−30 cm 的位置挖出整株植株，将根

际附近的土壤连同根系一同取出，轻轻摇动或

敲打根系使附着的根际土壤脱落，将其放入塑

料袋或离心管中密封，粘贴标签后注明取样日

期、地点、植物种类等信息。分别在野生对照、

连作和轮作(W、M、R)处理中采集多花黄精的

根际土壤样品。将约 50 g 新鲜土壤样品(3 个处

理×6 个重复)分别置于 50 mL 无菌离心管中，于

−80 ℃条件下保存，用于微生物物种组成和多样

性检测；剩余另一份土样置于阴凉处自然风干

后，用于测定土壤理化性质。同步收集多花黄

精的块根，用蒸馏水清洗块根表面杂质，室温

自然干燥后测定块根鲜重，后续将块根烘干

至恒重后用于多糖测定，采用 3,5-二硝基水杨

酸 (3,5-dinitrosalicylic acid, DNS)-还原糖测定法

检测多糖含量[16]。

1.3　土壤理化性质和酶活性测定

土壤 pH 使用酸度计(山东天研仪器有限公司)

测定(水土质量比 2.5:1)；总氮(total nitrogen, TN)

采用凯氏定氮法测定，总磷 (total phosphorus, 

TP)采用消解-钼锑抗分光光度法测定；土壤有机

质 (soil organic matter, OM) 和土壤有机碳 (soil 

organic carbon, SOC)采用重铬酸钾氧化分光光度

法测定；速效磷(available phosphorus, AP)采用碳

酸氢钠浸提-钼锑抗比色法测定。土壤铵态氮

(NH4
+-N)采用氯化钙浸提-流动分析仪测定[17]。

新鲜土壤样品的酶活性测定方法如下：脲酶

(EC 3.5.1.5)采用苯酚钠和次氯酸钠比色法，蔗糖

酶(EC 3.2.1.26)采用 DNS 比色法，酸性磷酸酶

(EC 3.1.3.2)采用苯磷酸钠比色法[18]，过氧化物

酶(EC 1.11.1.7)采用 SDS-PAGE 法[19]。

1.4　土壤高通量测序分析

采用 16S rRNA 基因和 ITS 序列分别对土壤

细菌和真菌进行高通量测序。使用土壤 DNA 试

剂盒(OMEGA Bio-Tek 公司)提取土壤总 DNA。

采用 1.0% 琼脂糖凝胶电泳法对提取的土壤

DNA 质 量 进 行 评 估 ， 并 用 NanoDrop 2000 

(ThermoFisher Scientific 公司)紫外-可见光分光

光度计测定土壤 DNA 的浓度和纯度。细菌 16S 

rRNA 基因的通用引物为 338F (5′-ACTCCTACG 

GGAGGCAGCA-3′ )和 806R (5′-GGACTACHVG 

GGTWTCTAAT-3′)，真菌 ITS 区域的扩增引物为

ITS1F (5′-CTTGGTCATTTAGAGTAA-3′)和 ITS2R 

(5′-GCTGCGTTCTTCATCGATGC-3′)。PCR 扩增

和高通量测序由上海美吉生物医药科技有限公

司完成，高通量测序采用 Illumina MiSeq 测序平

台的 PE300 测序模式。利用 QIIME 2 DADA2 

(Majorbio 公司)对处理后的 DNA 序列进行去噪并

生成扩增子序列变异(amplicon sequence variants, 

ASV)，以鉴定微生物的物种分类。基于 16S rRNA

基因和 ITS 序列，利用 FAPROTAX 和 FUNGuild 

(Majorbio 公司)预测微生物群落的功能潜力。所
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有高通量测序数据已上传至国家生物信息中心，

编号为 CRA040544。

1.5　统计学分析

采用 GraphPad Prism 8 (GraphPad 公司)进行

单因素方差分析，显著性阈值设置为 P<0.05。

采用 SPSS 软件开展显著性差异检验，结果以均

值±标准差 (SD)表示。利用美吉云平台网络

(https://cloud.majorbio.com)完成土壤样品的微生

物群落分析。α 多样性采用 Shannon 和 Chao1

指数进行评估，而 β 多样性采用距离矩阵结合

主坐标分析 (principal coordinate analysis, PCoA)

和非度量多维尺度 (non-metric multidimensional 

scaling, NMDS)进行统计分析。

2　　结果与分析结果与分析

2.1　连作和轮作模式对多花黄精生物量

的影响

如图 1C、1D 所示，与对照野生多花黄精

(W)相比，连作(M)和轮作(R)模式下多花黄精

的鲜重和茎高分别提高了 37.6%−38.7% 和

61.1%−61.5%。多糖是多花黄精药用功效的主要

活性成分之一。与对照相比，轮作和连作的多

花黄精块根多糖含量分别提高了 40.8% 和

30.0% (图 1E)。轮作模式下多花黄精种苗的多糖

含量比连作提高了 18.35%。结果显示相比对照，

连作和轮作提高了多花黄精块根的生物量积累

和多糖含量。

2.2　连作和轮作模式对土壤理化性质和

酶活性的影响

连作(M)和轮作(R)对多花黄精土壤理化性质

和酶活性有显著影响。与对照(W)相比，M 和 R

的土壤 SOC、OM、AP 和总磷(TP)含量显著升

高。相比连作，轮作中土壤的 TP 和 AP 分别下

降了 49.70% 和 46.20% (图 2A、2B)，总氮(TN)

和铵态氮(ammonium, AN)分别增加了 23.24% 和

37.96% (图 2C、2D)，SOC 和 OM 含量无显著差

异(图 2E、2F)，与连作土壤的 pH 值 5.72 相比，

轮作土壤 pH 值为 6.61，轮作土壤偏中性，土壤

酸碱度发生变化(图 2G)。结果表明，连作和轮

作模式改变了多花黄精土壤 pH 值和氮磷含量。

进一步分析土壤酶活性发现，相比连作，轮作

土壤的蔗糖酶 (sucrase, SC)、酸性磷酸酶 (acid 

phosphatase, ACP)和脲酶(urease, UE)活性分别提

高了 63.15%、58.72% 和 73.03%。与对照 W 相

比，连作和轮作土壤的过氧化物酶(POD)活性

显著下降；连作土壤的 ACP、UE 和 POD 活

性分别下降了 50.48%、47.11% 和 19% (P<0.05) 

(图 2H−2K)。结果表明，与对照和连作相比，轮

作提高了土壤中 ACP、UE 和 SC 活性，土壤

酶活性的增强可能揭示轮作的土壤代谢活力

更强。

2.3　连作和轮作模式对土壤微生物多样

性的影响

连作和轮作模式下，土壤真菌 Chao1、

Shannon 指数和细菌的 Chao1 指数有显著差异。

相比对照和连作，轮作土壤真菌的 Chao1 指数

和 Shannon 指数显著下降(P<0.05) (图 3A、3B)，

表明轮作中群落的物种丰富度较低，物种多样

性低于连作和对照。推测原因是健康的轮作系

统中土壤微生物群落趋于稳定，形成以特定有

益菌群为主导的低丰富度格局，优势种占据主

导地位，压缩了稀有物种的生存空间。微生物

群落 β 多样性用于分析比较不同处理条件下微

生物群落的结构变化，可反映连作与轮作模式

下土壤微生物群落的组成差异。PCoA 分析表

明，在细菌群落中，第 1、2 坐标轴分别解释了

20.46% 和 25.55% 的贡献值，累计 46.01%，不

同处理间细菌群落结构存在明显差异(图 3C)。

真菌群落中，第 1、2 坐标轴分别解释了 25.91%

和 18.64% 的贡献值，累计 44.55% (图 3D)。连

作和轮作模式下土壤真菌群落结构存在显著

差异。

5062



周端顼 等 || 微生物学报, 2026, 66(10)

http://journals.im.ac.cn/actamicrocn

2.4　连作和轮作模式对土壤微生物群落

组成的影响

细菌门水平相对丰度最高的 4 个细菌门分别

为假单胞菌门(Pseudomonadota, 35.6%−38.8%)、

酸杆菌门(Acidobacteriota, 18.2%−23.4%)、放线

菌门(Actinomycetota, 12.6%−21.1%)和绿屈挠菌

门 (Chloroflexota, 6.2%−12.5%)。轮作土壤细菌

群落中放线菌门(Actinomycetota)的相对丰度与

连作相比提高了 40.28%；相比对照，连作土壤

的绿屈挠菌门 (Chloroflexota)相对丰度达到最

大值，轮作土壤的绿屈挠菌门 (Chloroflexota)

相对丰度降低了 50.4% (图 4A)。在细菌属水平

(图 4C)，norank_f__Xanthobacteraceae、norank_o__

Elsterales、Acidothermus 和 norank_o_Subgroup_2

为主要优势细菌属。与对照和连作相比，轮

作模式下 Arthrobacter 相对丰度显著增加，

图1　连作与轮作下多花黄精种苗的生物量

Figure 1　Biomass of Polygonatum cyrtonema Hua seedlings under different planting patterns. A: Schematic 

diagram of the monocropping and rotation cropping model; B: Rotation cropping of P. cyrtonema in Suichang 

Baima Mountain Chinese fir (Cunninghamia lanceolata) forests; C: Fresh weight of rhizomes in wild cropping 

(W), monocropping (M) and rotation cropping (R); D: Stem height of P. cyrtonema in W, M and R models; E: 

Polysaccharide content of rhizomes in W, M and R.
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图2　连作和轮作对土壤理化性质和酶活性的影响

Figure 2　Effects of wild cropping, monocropping and rotation cropping on soil physicochemical properties and 

enzyme activities of rhizospheric soil. A: Total phosphorus (TP); B: Available phosphorus (AP); C: Total nitrogen 

content (TN); D: Ammonium nitrogen content (AN); E: Soil organic matter (OM); F: Soil organic carbon (SOC); 

G: Soil pH; H: Sucrase activity (SC); I: Acid phosphatase activity (ACP); J: Urease activity (UE); K: Peroxidase 

activity (POD).
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norank_o__Elsterales 和 norank_o_Subgroup_2 的

相对丰度显著降低。

真菌群落门水平以子囊菌门 (Ascomycota, 

25.1% − 33.2%)、 担 子 菌 门 (Basidiomycota, 

22.5% − 30.3%) 和 被 孢 霉 门 (Mortierellomycota, 

16.3%−32.7%)为主要优势菌门(图 4B)，其中轮

作土壤中 Mortierellomycota 相对丰度相较于对

照和连作提高了 49.93%−50.48%。在真菌属水

平 (图 4D)，Saitozyma (5.53%−16.75%)、Podila 

(5.8% − 16.07%)、 Mortierella (5.4% − 15.2%)、

Trichoderma (1.7%−19.6%)和 Luellia (0−13.0%)为

真菌的主要优势属。相比对照和连作，轮作土

壤真菌群落中木霉属(Trichoderma)的相对丰度提

高了 84.5%−91.8%，Podila 和 Mortierella 的相对

丰度分别提高了 50.8%−63.9% 和 41.5%−64.4%，

但 Luellia 的 相 对 丰 度 降 低 了 100%， 其 中

Mortierella[20]和 Trichoderma[21]能分解土壤有机

质，促进植物生长和激活植物免疫反应。结果

表明，连作和轮作种植模式改变了土壤细菌和

真菌群落的结构组成，轮作提高了土壤中部分

图3　连作和轮作下土壤微生物多样性分析

Figure 3　Microbial community diversity analysis. A: The alpha diversity of bacterial communities; B: The alpha 

diversity of fungal communities; C: The beta diversity of bacterial communities; D: The beta diversity of fungal 

communities in PCoA (n=6), P<0.05.
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有益真菌的相对丰度。

2.5　土壤理化性质与微生物群落组成和

多样性的相关性

为了研究优势微生物群落与土壤理化性质

和酶活性之间的关系，分析比较对照、连作和

轮作土壤中细菌和真菌属水平(相对丰度前 10)与

土壤理化参数的相关性。结果显示 Acidothermus

与 POD、TP、AP 呈显著正相关；Arthrobacter

与 ACP、UE、SC 和 AN 以及 pH 呈显著正相关，

与 TN 呈显著负相关；Elsterales 与 TN 呈显著正

相关，与 UE、SC 和 AN 以及 pH 呈显著负相关

(图 5A)。真菌 Trichoderma、Podila、Mortierella

和 Saitozyma 与土壤 pH、AN、ACP 和 SC 呈显著

正相关，但与 TN 呈显著负相关；Solicoccozyma

与 ACP、SC、OM、AN、SOC 和 pH 呈显著的

正相关；Geminibasidiales 和 Bifiguratus 与 OM、

POD、SOC、TP 和 AP 呈显著负相关(图 5B)。

进一步采用冗余分析(redundancy analysis, RDA)

研究土壤理化因子与细菌和真菌群落结构之间

的相关性。在细菌属水平，RDA1 和 RDA2 共

解释了细菌群落变化的 67.32%，其中 pH、AP、

AN、UE 和 POD 与细菌群落结构显著相关(图 5C)。

在真菌属水平，RDA1 和 RDA2 共解释了真菌

群落变化的 51.5%，其中土壤 pH、AN、ACP 和

SC 是影响真菌群落结构的相关因素(图 5D)。种

植模式对土壤理化因子与细菌和真菌之间的相

关性具有影响，对照土壤中 TN 与细菌和真菌的

群落差异相关，连作土壤中优势细菌群落主要

与 TP、AP 和 TN 相关，轮作中土壤的主要细菌

和真菌与 pH、AN、UE、ACP 和 SC 呈显著正

相关(图 5C、5D)。结果表明，连作和轮作模式

对土壤优势细菌和真菌群落与土壤理化性质指

标 pH、TP、AP 和 TN 以及土壤酶活 UE、ACP

和 SC 酶活性之间具有显著相关性。

2.6　细菌和真菌群落功能分析

利用 FAPROTAX 和 FUNGuild 阐明微生物

在对照、连作和轮作土壤中潜在的生态作用，

对细菌和真菌群落进行功能预测。优势功能群

的相对丰度表明了连作和轮作与土壤细菌和真

菌的功能差异(图 6A、6B)。细菌群落的优势功

图4　连作和轮作模式下细菌和真菌群落组成

Figure 4　 Bacterial and fungal community composition for monocropping and rotation planting patterns. A: 

Bacterial phylum community composition; B: Fungal phylum community composition in the rhizosphere soil of 

P. cyrtonema; C: Relative abundance at the genus level of bacteria; D: Relative abundance at the genus level of 

fungi.
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图5　土壤微生物群落与土壤理化性质相关性分析

Figure 5　 Correlation analysis between microbiota and physicochemical properties. A: Correlations between 

relative abundance of soil bacteria; B: Correlations between relative abundance of soil fungi; C: Redundancy 

analysis (RDA) examining the relationship between soil bacterial relative abundance at genus level with soil 

properties; D: RDA examining the relationship between soil fungi relative abundance at genus level with soil 

properties.
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能为化能异养(31.67%−34.79%)、好氧化能异养

(31.44%−34.20%)，固氮 (5.30%−6.65%)和脲解

(0.22%−11.10%)。与对照土壤细菌(0.22%)和连

作土壤细菌(0.28%)功能丰度相比，轮作土壤细

菌的脲解相对功能丰度更高(11.10%)。连作模式

碳降解相关功能(纤维素降解、木聚糖降解、发

酵等)较其他 2 个处理强，而轮作在固氮、尿素

水解等方面功能更强，暗示轮作可能有利于

土壤养分的富集，促进多花黄精生物量积累

(图 6A)。FUNGuild 分析真菌功能类群与连作和

图6　连作和轮作下土壤细菌和真菌群落功能组成

Figure 6　Functional composition of rhizosphere bacterial and fungal communities under W, M and R. A: The 

relative abundance of bacterial FAPROTAX functional groups; B: The relative abundance of fungal functional 

groups.
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轮作的关系，结果显示腐生真菌的功能占比最

高。轮作土壤中外生菌根真菌的功能相对丰度

高于对照和连作(图 6B)。连作土壤中植物病原体

相对丰度高于轮作和对照。结果表明，连作和轮

作不同种植模式对细菌和真菌功能类群丰度存

在显著差异，其中轮作模式下土壤菌根真菌和腐

生真菌功能富集以及氮素相关的功能更具优势。

3　　讨论讨论

3.1　连作和轮作模式对土壤理化性质和

酶活性的分析

不同中药材轮作对土壤 pH 的影响存在差

异，相比连作的三七种苗栽培土壤 pH 值 6.79，

轮作滇重楼和滇黄精种苗的根际土壤 pH 为 7.15

和 7.01，差异不显著[22]。人参-桔梗轮作后土壤

pH 升高，能有效缓解人参连作引发的土壤酸

化，改善土壤养分供应[23]。相比连作土壤，多

花黄精-重楼轮作中土壤 pH 偏中性。不同种植

模式能够影响土壤的酸碱度。氮磷含量是土壤

生产力高低的重要指标之一[24]。轮作模式下多

花黄精土壤的 TP 和 AP 含量较低，这与小麦-玉

米长期轮作模式下土壤中无机磷含量显著提高

的结果相反[25]。本研究结果显示，轮作处理中

外生菌根真菌的富集显著高于连作(图 6B)，研

究表明菌根真菌可以高效利用并将土壤磷转运

至根系，降低土壤磷含量[26]。单一多花黄精种

苗培育导致土壤菌根真菌等有益微生物种类下

降，真菌磷利用率降低，土壤磷含量富集，同

时，连作中土壤磷酸酶活性降低，促使土壤磷

活化效率下降，从而增加土壤中总磷含量。轮

作土壤中微生物分泌的酸性磷酸酶活性增高[27]，

可以将土壤中的有机磷矿化为无机磷，提高土

壤速效磷含量，菌根真菌数量的富集，进一步

提高根系和菌根对土壤速效磷的吸收利用[28]，

从而降低土壤磷含量。轮作中总氮和铵态氮含

量显著高于连作，与经过连续稻油轮作种植后

土壤氮素积累量呈上升趋势[29]的结果一致。轮

作可以增加土壤团聚体稳定性，减少氮素损失，

增强氨化细菌或固氮菌等介导的氮转化，提高

土壤氮含量。单一连作导致土壤生物固氮有益

菌减少，氮固定偏向氮矿化消耗，导致土壤氮

积累下降。分析比较与氮素分解相关的脲酶活

性，轮作土壤中微生物分泌的脲酶活性最强，

这更有利于将氮源在脲酶的作用下水解为铵态

氮[30]，增强有益微生物的氮固定，提高土壤中

氮含量。此外，相比野生多花黄精通过落叶等

天然有机物的分解满足养分需要[31]，连作和轮

作模式下多花黄精种植主要通过人为施肥管理

满足养分需求[32]。连作和轮作中土壤有机碳和

有机质含量差异不大但显著高于对照，可能与

人为施加有机饼肥有关，有机饼肥可以直接增

加土壤中 SOC 和 OM 含量，同时促进植物和微

生物有机碳储存，间接促进土壤中 SOC 和 OM

积累[33]。连作和轮作多花黄精种苗块根的多糖

含量显著增加，其中轮作比连作提高了 18.35%。

植物多糖含量与土壤肥力呈正相关[34]。一般情

况下，蔗糖酶可以有效增加土壤中易溶性营养

物质，土壤肥力越高，蔗糖酶活性越强[35]。比

较对照和单一连作多花黄精土壤，轮作中蔗糖

酶活性显著增强。上述结果说明，连作和轮作

对土壤理化性质存在显著差异，轮作模式下土

壤的 SC、ACP 和 UE 活性增强，该结果与葱-油

菜轮作，土壤中的蔗糖酶、脲酶和漆酶活性均

显著高于单作[36]结果一致。与单一连作相比，

豆薯轮作也可以提高土壤中 SC 和 UE 的酶活性

来减轻连作引起的不利影响[37]。轮作中土壤酶

活性较强，表明土壤微生物代谢和土壤质量水

平相对于单一连作较高。

3.2　连作和轮作模式对土壤微生物群落

多样性和功能的分析

土壤微生物多样性是影响土壤养分的关键

因子[38]。相比对照，连作和轮作种植模式下细

菌和真菌群落有较大差异，这可能是多花黄精

与重楼轮作改变土壤理化因子或促进根际分泌物
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代谢，影响土壤微生物物种结构和丰度，促进部

分有益菌群富集[39]。本研究中相比对照和连作，

轮作提高了土壤假单胞菌门(Pseudomonadota)和

放线菌门(Actinomycetota)的相对丰度，降低了绿屈

挠菌门(Chloroflexota)和酸杆菌门(Acidobacteriota)

的相对丰度(图 4)。假单胞菌门和放线菌门在自

然界中分布广泛，具有重要的生态功能，其次

生代谢产物对农业生产中土传病害的防治以及

提高农作物的生产效率具有重要作用[40]。研究

表明，在轮作下假单胞菌门和放线菌门丰度增

加被认为与土壤养分循环和抑病性密切相关[41]。

多花黄精轮作模式中优势细菌假单胞菌门和放

线菌门的显著富集有助于促进土壤生态健康发

展。相比连作，轮作土壤中真菌子囊菌门和被

孢霉门(Mortierellomycota)的相对丰度较高，其

中 Mortierellomycota 是土壤腐生真菌，具有降

解植物残体、参与碳氮循环，防治植物土传病

害、诱导植物的抗性蛋白表达以激活植物防御

信号通路等多种作用[42-43]，其丰度的提高有利

于分解土壤物质促进养分循环。在多花黄精轮作

模式下，土壤真菌属水平 Trichoderma、Podila、

Mortierella、Saitozyma 和 Solicoccozyma 的相对

丰度是连作模式下的 11.0、3.2、1.8、1.3、4.0 倍。

其中，Trichoderma 可以显著改善土壤养分和防

治植物根系土传病害，对促进植物生长具有重

要的作用，与作物生理特性呈显著正相关[21]。

Solicoccozyma 是一种生长缓慢的钾策略真菌，

帮助作物和菌根真菌获得磷[44]。轮作模式下部

分有益真菌的相对丰度显著富集，在土壤健康

和物质分解中发挥重要作用，有利于促进土壤

中具有生态防控和促生功能的有益真菌的积

聚[7]，缓解多花黄精连作障碍引发的病害和土壤

营养物质不均衡。

连作和轮作种植模式对土壤细菌和真菌的

群落结构影响可能会进一步导致土壤细菌和真

菌的群落功能差异。相比对照和连作，轮作中

脲解作用显著富集，脲解可以将尿素水解成碳

酸盐(CO3
2−)和铵离子(NH4

+)，加速有机氮矿化，

帮助细菌固定氮源，促进植物氮素的吸收利

用[45]。FUNGuild 分析揭示了真菌群落的潜在功

能，连作土壤的腐生真菌和植物病原真菌的功

能类群显著提高。相比连作，对照和轮作表现

出更大的外生菌根和凋落物腐生菌的多样性富

集。多花黄精种植模式中，土壤细菌和真菌需

要分泌酶来分解土壤根际沉积物，提高其功能

基因的丰度，进而使土壤营养循环效率得以提

升[46]；轮作模式富集了外生菌根真菌与凋落物

腐生真菌，可以增强土壤中氮磷养分的积累与

利用，提升外源生物降解与代谢功能，促进多

花黄精种苗生物量的积累，提高土壤有益微生

物的富集。

3.3　土壤理化性质与微生物群落组成的

相关性分析

多花黄精连作和轮作模式下土壤理化性质

发生改变，影响土壤细菌和真菌多样性及群落

结构。土壤总磷、速效磷、铵态氮、有机质、

pH 与土壤细菌和真菌群落多样性具有显著相关

性，其中土壤 pH 值与土壤细菌和真菌群落多样

性及结构组成相关，能够直接或间接地改变土

壤养分有效性和酶活性等[47]。轮作模式下

Arthrobacter 的相对丰度与土壤 ACP、AN、SC

和 pH 均呈显著正相关，Arthrobacter 作为土壤

养分的重要微生物指标之一，其丰度的增加可

以改善土壤的氮供应和其他养分状况[48]。本研

究结果显示土壤真菌属 Trichoderma、Podila、

Mortierella 和 Saitozyma 与 UE、ACP 和 SC 之间

呈显著或极显著正相关。土壤中 UE、ACP 和

SC 与根际微生物相互作用及土壤真菌群落结构

和组成密切相关，可能导致植物有益微生物的

聚集，从而提高寄主植物生长发育和健康种植

水平[49]。相比连作模式，轮作土壤中细菌和真

菌群落结构对于土壤理化因子和酶活性的敏感

性可能更高。目前的研究主要通过比较对照，

分析连作和轮作模式下对多花黄精土壤理化性

质和微生物群落多样性结构的影响。相比连作，
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轮作可以增强部分有益微生物的多样性，这与

Zong 等[50]研究不同作物轮作会影响土壤微生物

群落和土壤养分状况的结果一致。本研究结果

表明，土壤 pH、AN、TN、AP、UE、SC 和

ACP 与土壤细菌和真菌群落结构均呈显著相关性，

连作和轮作模式下，土壤细菌和真菌多样性及

群落结构对土壤理化因子的敏感性存在显著差

异；连作和轮作模式均可影响药用植物多花黄

精土壤微生物多样性和群落结构，同时改变土

壤理化性质及其与微生物群落之间的互作关系。

4　　结论结论

与对照相比，连作和轮作对土壤氮磷理化

性质和酶活性具有显著影响。轮作中土壤的 AN

含量提高，UE、SC 和 ACP 酶活性更强，说明

轮作土壤代谢活力和氮营养优于连作，对促进

多花黄精种苗生物量和多糖含量的积累具有相

对优势。连作和轮作模式下细菌和真菌群落结

构在物种丰度上有所差异。进一步分析微生物

物种丰度发现，轮作模式下部分细菌和真菌相

对丰度高于连作，其中 AN、AP、pH 与土壤细

菌和真菌群落相对丰度具有显著相关性，UE、

SC 和 ACP 与土壤微生物结构差异紧密相关。细

菌功能预测发现轮作中脲解功能富集显著。相

比连作土壤的腐生真菌和植物病原真菌的功能

类群富集，轮作表现出更大的外生菌根和凋落

物腐生菌的多样性富集。综上所述，连作和轮

作种植模式改变了土壤理化性质和多花黄精土

壤细菌和真菌的群落结构，其中轮作增加土壤

有效氮含量和酶活性，提高了部分有益真菌的

相对丰度，促进土壤细菌代谢功能，提高多花

黄精种苗生物量和多糖含量，结果表明轮作在

改善土壤环境和微生物群落方面具有潜在优势，

为后续研究多花黄精长期连作和轮作条件下的

合理耕作模式提供参考。
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