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摘  要：为明确不同土壤来源下番茄植株的生长及其根际土壤微生物功能群落的变化特征，以番茄青枯病为研究对象，通过盆

栽试验和两种施肥模式研究了抑病和感病土壤对番茄生长情况、根际土壤微生物功能群落结构以及青枯病菌生长的影响。结果

表明：①抑病土中有机碳、速效氮、有效磷和速效钾含量较高，能促进番茄生长，抑制土传病害发生，其中抑病土中进行有机无机

配施(SCOF)处理的番茄地上部鲜重最高，为 28.99 g/株，与感病土中进行有机无机配施(CCOF)相比，地上部鲜重显著增加了 37.90%；

②有机无机配施处理抑制了病原菌的生长，其中 SCOF 与 CCOF 处理中病原菌的生长较对照分别降低了 24.53% 与 22.23%；③有

机无机配施与病原菌接种改变了根际微生物代谢功能，其中 SCOF处理番茄根际微生物群落代谢活性较强，利用氨基酸类、碳水化

合物类、多聚物类等碳源的微生物种群发生变化。总之，抑病土中配合施用有机无机肥有助于帮助宿主植株耐受土传病害胁迫，维

持宿主植物的健康生长，这为探索土传病害的发生及防控提供一个视角。 
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Abstract: This study is to clarify the changes of tomato plant growth and rhizosphere soil microbial functional community under 

different soil sources. The experiment was conducted with the disease-suppressive soil and tomato bacterial wilt disease, and the 

pot experiment and two fertilization modes were applied to investigate the effects of the disease-suppressive and -conductive soils 

on the rhizosphere microbial functional community structure and growth of pathogen Ralstonia solanacearum. The results show 

that: 1) The disease-suppressive soil has higher contents of organic carbon, available nitrogen, phosphorus and potassium, which 

enhance the growth of tomato and inhibit the occurrence of soil-borne diseases. The fresh weight of tomato shoots in SCOF (the 

disease-suppressive soil treated with organic-inorganic co-fertilization) is the highest (28.99 g/plant), increased significantly by 

37.90% compared with the CCOF (the disease-conductive soil treated with organic-inorganic co-fertilization); 2) The soil treated 

with organic-inorganic co-fertilization inhibits the growth of pathogen Ralstonia solanacearum, and the growth of pathogen in 

SCOF and CCOF is decreased by 24.53% and 22.23% compared with the control respectively; 3) The soil treated with 

organic-inorganic co-fertilization and pathogen inoculation alters the rhizosphere microbial metabolic function. The rhizosphere 

microbial community in SCOF has stronger metabolic functional activity, and there are some changes in microbial populations 

that utilize carbon sources such as amino acids, carbohydrates, and polymers. Therefore, the disease-suppressive soil treated with 

organic-inorganic co-fertilization can help host plants to tolerant the stress of soil-borne diseases and maintain the healthy growth 

of host plants, which provides a perspective for the occurrence and control of soil borne diseases. 
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由于集约化种植的发展以及农民对经济效益的

一味追求，使得具有较高经济收益的作物被大规模

连续种植，同时投入大量肥料以获得高产。这种不

合理的农作方式不仅使得土壤养分失衡，土层结构

破坏，而且造成土壤微生物群落结构失衡、功能下

降，反过来致使土壤质量退化，农作物产量下降，

从而引发土壤连作障碍，给我国农业生产造成了巨

大损失[1-3]。通常，土传病害伴随着土壤连作障碍发

生，青枯病是由茄科劳尔氏菌(Ralstonia solanacearum)

引起的一种典型的细菌型土传病害，其危害性较强，

易潜伏于土壤中，能侵染番茄、辣椒、茄子、烟草

等 200多种作物[4-6]。 

抑病土的发现对土传病害发生及防治具有重要

的意义。抑病土是长期土传病害爆发后经负反馈作用

而形成的结果，其典型特征是具有或可迅速募集能抑

制特定土传病原菌的有益微生物群落。与之相对应的

是感病土，感病土是一类宿主植物对病害入侵抵抗性

差、容易感染病害的土壤[7]。研究表明，相比于感病

土，抑病土根际微生物群落多样性较高，并且根际富

集有较多的有益微生物，如芽孢杆菌、假单胞菌和链

霉菌等[8-9]。这些根际有益微生物可以通过直接拮抗

病原菌或通过与病原菌竞争生态位与养分资源来间

接抑制病原菌的生长与定殖，帮助宿主植物抵御土传

病原菌的侵染，从而参与植物抗病[10-13]。 

施肥是农业生产中重要的一环，对土壤的质量和

农作物的生长有着重要作用。施用有机肥是设施农业

生产中改善土壤地力的重要方式，能有效提高土壤有

机质的含量，改善土壤物理结构，促进微生物生长繁

育，提高土壤微生物活性[14-17]。有机肥与无机肥配合

施用不仅有利于土壤团聚体的形成和土壤透气性的

增强，而且能迅速提供作物所需的养分以促进作物生

长[18]。此外，有机肥中含有较多氨基酸等化合物，

可以促进芽孢杆菌等有益微生物的生长，从而有助于

抵御土传病害发生[7]。 

尽管目前关于抑病土的研究较多，但是主要集中

在对微生物群落组成和多样性的影响上，而抑病土结

合施肥措施对植物生长、土传病害防控以及土壤功能

微生物群落的影响尚未明确。因此，本研究以番茄青

枯病为研究对象，选择抑病土和感病土作为供试土

壤，采用不施肥和有机无机配施两种施肥模式，通过

温室盆栽试验，探讨抑病土在不同施肥措施下对土传

病害和植株生长的影响机制，以为探索农业生产中的

植物土传病害、功能性土壤微生物以及土壤养分的相

互作用提供科学依据。 

1  材料与方法 

1.1  供试材料与试验设计 

供试番茄品种为合作 903粉红番茄(Lycopersicon 

esculentum)；供试土壤取自于江苏省南京市蔬菜花卉

科学研究所(118°46′E, 31°43′N)长期种植番茄的耕作

层(0 ~ 20 cm)；供试的抑病土壤和感病土壤来源见实

验室的前期研究[8]，其理化性质如表 1所示；供试青

枯 菌  (Ralstonia solonacearum) 的 菌 株 编 号 为

HX-RS201911(NCBI登录号：MZ267233)。 

表 1  供试土壤的理化性质 

Table 1  Physicochemical properties of tested soils 

土壤 有机碳(g/kg) pH 速效氮(mg/kg) 有效磷(mg/kg) 速效钾(mg/kg) 全氮(g/kg) 全磷(g/kg) 全钾(g/kg) 

感病土 11.19 6.34 69.8 148 144 1.18 0.88 15.3 

抑病土 12.06 6.61 86.8 177 158 1.25 0.87 15.5 

 

盆栽试验于中国科学院南京土壤研究所的温室

中进行。将供试土壤研磨过 5 mm 筛后进行装盆(盆

钵尺寸为上口径 15.5 cm，下口径 12 cm，高 14 cm)，

每盆 1.5 kg 风干土。试验共 8 个处理，具体包括 2

种土壤来源(感病土与抑病土)、2种施肥方式(不施肥

与有机无机配施)以及 2种接菌方式(接种病原菌与不

接种病原菌)，试验设计见表 2，每个处理 3个重复。

其中有机肥为常规商品有机肥(N︰P2O5︰K2O=2%︰

1%︰2%)，施用量为 180 kg/hm2，其余化肥施用量为：

尿素(含 N 460 g/kg)43 kg/hm2，过磷酸钙(含 P2O5 

120 g/kg)84 kg/hm2，硫酸钾(含K2O 500 g/kg)17 kg/hm2。 

在番茄种子培育至三叶一心期时，选取生长健壮

且长势相近的番茄幼苗进行移栽，每盆 4株。一周后，

接菌组每盆接种 20 ml浓度为 5×106 cfu/ml的青枯菌

发酵液(对培养了 36 h的培养液先进行离心，然后用

氯化钠溶液洗 3次，再用去离子水调整最终的浓度至

5×106 cfu/ml)。番茄培养周期为 45 d，其间定期对番

茄进行浇水，并观察、记录番茄生长情况。 
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表 2  试验设计方案说明 

Table 2  Description of experimental design 

处理 描述 

CCKR 感病土+不施肥+接种病原菌 

CCK 感病土+不施肥+不接种病原菌 

SCKR 抑病土+不施肥+接种病原菌 

SCK 抑病土+不施肥+不接种病原菌 

CCOFR 感病土+有机无机配施+接种病原菌 

CCOF 感病土+有机无机配施+不接种病原菌 

SCOFR 抑病土+有机无机配施+接种病原菌 

SCOF 抑病土+有机无机配施+不接种病原菌 

 

在番茄开花期时统计番茄青枯病的发病等级、株

高以及测定植株生物量，并采集其根际土，一部分保

存于–20℃低温冰箱用于提取土壤 DNA，另一部分保

存至 4℃冰箱用于分析土壤微生物碳源代谢活性。病

情指数的计算方法基于《植病研究方法》[19]，根据

番茄植株叶片的枯萎程度，对青枯病症状进行评估，

评分等级为 0、1、2、3和 4。0级，整株无萎蔫叶片；

1级，整株有 0 ~ 25% 的叶片萎蔫；2级，整株有 25% 

~ 50% 的叶片萎蔫；3级，整株有 50% ~ 75% 的叶

片萎蔫；4级，整株有 75% ~ 100% 的叶片萎蔫。病

情指数(%)=100×∑(发病级数×发病级数对应的株

数)/(最高级数×总株数)。 

1.2  土壤理化性质测定 

土壤理化性质的测定指标包括土壤 pH、速效氮、

有效磷、速效钾、有机质、全氮、全磷、全钾，其测

定参考鲁如坤[20]的方法。其中，土壤 pH采用土水质

量比 1︰2.5浸提， pH计(SevenMulti Mettler Toledo，

瑞士)测定；有机碳采用重铬酸钾氧化法测定；全氮

采用氢氟酸–次氯酸消煮，凯氏定氮法测定；全磷与

全钾采用氢氟酸–次氯酸消煮，钼蓝比色法与火焰光

度法测定；速效氮采用碱解扩散法测定；有效磷采用

0.5 mol/L NaHCO3提取，磷钼蓝比色法测定；土壤速

效钾采用 0.5 mol/L NH4Ac浸提，火焰光度法测定。 

1.3  根际土壤微生物代谢活性测定 

采用 BIOLOG 生态板(Eco microplate，Matrix 

Technologies Corporation，美国)分析测定不同处理根

际土壤微生物对不同碳源的代谢活性[21]。试验步骤

如下：准确称量 5 g 新鲜土壤样品，将其加入盛有

45 ml提前灭菌过的生理盐水(0.85%)的三角瓶中，在

摇床中室温振荡 30 min后取出，静置；吸取 3 ml土

壤悬浮液至 27 ml上述生理盐水中，混匀，重复操作

该步骤，最终得到浓度为 10–3稀释液；用排枪将 10–3

稀释液均匀加至 96孔生态板，每孔 150 μl，在 25℃

恒温培养箱中避光培养，0、24、48、72、96、120、

144、168、192和 216 h后利用酶标仪在 590 nm波长

下测定吸光度值(OD590)。 

通过对 0 ~ 216 h的吸光值数据进行初步分析，

发现培养 120 h的微生物生长代谢处于旺盛时期，因

此培养时间 120 h的数据被选取进行后续分析。土壤

微生物活性通过平均颜色变化率(AWCD)来反映，其

计算公式为 AWCD＝∑OD590/31，其中 OD590为波长

为 590 nm的吸光值，31为 BIOLOG生态板上的碳源

种类数。 

1.4  根际土壤青枯菌定殖量的测定 

番茄根际土壤中青枯菌的丰度采用定量 PCR 方

法进行测定，其特定引物为编码青枯菌鞭毛亚基的

fliC基因，其中，正向引物为：5'-GAACGCCAACGGT 

GCGAACT-3'，反向引物为：5'-GGCGGCCTTCAGGG 

AGGTC-3'。具体试验操作方法参照文献[22]。 

1.5  土壤挥发性有机物抑菌效果试验 

在病害发生过程中土壤微生物群落往往能产生

挥发性有机物来抵御病害发生[23]。为探讨抑病土和

感病土中微生物的挥发性有机物对青枯菌生长的影

响。本研究利用二分隔培养皿来进行该试验，其中

培养皿一侧为 CPG 固体培养基 (酸水解酪蛋白胨

1 g/L，蛋白胨 10 g/L，葡萄糖 5 g/L，pH 7.0 ~ 7.2)，

并涂布有 50 μl的 1×103 cfu/ml的青枯菌悬液，另一

侧均匀平摊 10 g各处理的土壤。物料分装好后，盖

上培养皿并用封口膜封住以防止挥发性有机物外

泄。以上操作均在超净工作台中完成。随后将上述

培养皿置于 28℃ 恒温培养箱中避光培养 48 h。试

验共 8 个处理、1 个对照，其中对照为不添加土壤

的空白处理，每个处理 4 个重复。培养结束后，利

用灭菌生理盐水(1ml/皿)洗脱培养基上的青枯菌，用

酶标仪测定波长为 600 nm下的吸光度，以此表征青

枯菌的生长情况。 

1.6  数据处理与统计分析 

利用 Excel 2016进行数据统计，采用 SPSS 20.0

对各指标进行方差分析，用 LSD 法进行差异显著性

检验，显著水平设为 0.05。使用 R3.6.1 对微生物功

能多样性与主要碳源的利用类型进行冗余分析，采用

999 次的蒙特卡罗排列检验(MonteCarlo permutation 

test，999 permutations，reduced model)进行显著性检

验。使用 R3.6.1的“vegan”包进行 PERMANOVA分

析，以揭示感病土/抑病土、施肥/不施肥、接菌/不接

菌这 3个因素对土壤微生物代谢功能的相对影响。 
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2  结果 

2.1  不同处理下土壤化学性质的变化 

不同处理下土壤化学性质有所不同，如表 3 所

示，土壤中的有机碳、速效氮、有效磷和速效钾的含

量依次为 SCOF>SCOFR>CCOF>CCOFR>SCK> 

CCK>CCKR。与 CCK处理相比，SCK处理的速效氮

和有效磷含量明显提升，分别增加了 25.77% 与

20.49%，而进行有机无机配施处理(CCOF)后，有机

碳、速效氮、有效磷、速效钾的含量分别增加了

37.27%、1.24 倍、1.83 倍与 1.51 倍。整体来看，不

论是在感病土中还是在抑病土中，有机无机配施均可 

提高土壤中有机碳、速效氮、有效磷、速效钾含量，

而 pH则有所下降(P<0.05)。此外，接种病原菌与不接

种病原菌对土壤的理化性质均无显著影响(P>0.05)。 

2.2  不同处理下番茄植株生长情况 

不同处理下番茄的生长不同，如图 1所示，在抑

病土和未接种病原菌的处理中番茄植物生长略优于感

病土和接种病原菌的处理，但差异并未达到显著水平

(P>0.05)，接种病原菌后番茄的株高和生物量有所降

低。在抑病土中进行有机无机配施处理后，促进了番

茄植株的株高和地上部鲜重(图 1)，同样地，感病土也

是如此。其中 SCOF处理的番茄地上部鲜重最高，为

28.99 g/株，与 CCOF处理相比，显著增加了 37.90%。 

表 3  不同处理的土壤化学性质 

Table 3  Soil chemical properties under different treatments 

处理 pH 有机碳(g/kg) 速效氮(mg/kg) 有效磷(mg/kg) 速效钾(mg/kg) 

CCKR 6.36 ± 0.16 b 10.27 ± 0.30 d 66.69 ± 0.91 f 146.13 ± 6.46 e 138.15 ± 5.83 d 

CCK 6.32 ± 0.19 b 12.18 ± 0.86 c 73.00 ± 2.90 ef 149.29 ± 5.93 e 149.48 ± 2.14 d 

SCKR 6.72 ± 0.01 a 11.89 ± 0.22 c 81.70 ± 4.08 de 168.55 ± 4.96 de 152.32 ± 2.75 d 

SCK 6.50 ± 0.11 ab 12.28 ± 0.56 c 91.81 ± 1.22 d 184.78 ± 4.05 d 164.57 ± 1.82 d 

CCOFR 5.51 ± 0.08 c 16.12 ± 0.53 b 145.22 ± 7.04 c 395.07 ± 7.73 c 343.35 ± 16.33 c 

CCOF 5.41 ± 0.05 c 16.72 ± 0.51 ab 163.16 ± 2.54 b 423.18 ± 4.71 b 375.03 ± 17.05 c 

SCOFR 5.30 ± 0.06 c 17.57 ± 0.63 ab 165.26 ± 3.71 b 431.17 ± 13.94 ab 487.86 ± 21.93 b 

SCOF 5.56 ± 0.08 c 17.99 ± 0.75 a 180.12 ± 2.72 a 455.55 ± 17.23 a 577.38 ± 23.98 a 

注：同列数据小写字母不同表示处理间差异达 P<0.05显著水平，下表同。 

 

(图中小写字母不同表示处理间差异达 P<0.05显著水平，下同) 

图 1  不同处理番茄植株的株高(A)和地上部鲜重(B) 

Fig. 1  Tomato plant heights (A) and shoot fresh weights (B) under different treatments 

 

2.3  不同处理下番茄青枯病发生情况 

不论是感病土还是抑病土，接种病原菌的处理与

未接种病原菌的处理中均能检测到病原菌(图 2A)，

不同处理中根际青枯菌的丰度依此为CCKR>SCKR> 

CCOFR>SCOFR>CCK>SCK>SCOF>CCOF，接种病

原菌处理的根际能够检测到的病原菌丰度明显高于

未接种病原菌处理，表明接种的病原菌能够适应该土

壤环境并很好地定殖在宿主植物根际。不同施肥处理 

对青枯病的发生影响不一，在抑病土中进行有机无机

配施(SCOF)能有效降低青枯病的发生(图 2B)。所有

处理中 CCKR处理的番茄植株青枯病病情指数最高，

达到了 74.81，其次是 SCKR处理，而 SCK和 SCOF

处理的青枯病病情指数较低，分别为 0.066与 0。 

2.4  不同处理下根际土壤微生物代谢功能的变化 

不同处理下番茄根际土壤微生物的代谢活性不

同，如图 3所示。SCOF处理的根际土壤微生物活性 
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图 2  不同处理番茄根际土壤青枯病菌丰度(A)和青枯病病情指数(B) 

Fig. 2  Abundances of Ralstonia solanacearum in tomato rhizosphere soils (A) and disease indexes of bacterial wilt disease (B) under different 

treatments 

 

 

图 3  不同处理下根际土壤微生物的功能活性 

Fig. 3  Microbial functional activities in rhizosphere soils under 

different treatments 

最高，其次是 CCOF、SCOFR、CCOFR 处理，分别

是 CCKR处理的 1.97倍、1.59倍、1.59倍与 1.36倍。

同样，抑病土中接种与未接种病原菌处理的土壤微生

物活性也分别高于感病土中，但仅在 SCOF处理中有

显著影响(P<0.05)。不同处理下番茄根际土壤的微生

物对不同碳源类型的利用也不同，如表 4所示。不论

是感病土还是抑病土，有机无机配施处理下的根际微

生物对碳水化合物、多聚化合物和氨基酸类化合物的

利用要高于不施肥处理，而羧酸类化合物与酚酸类化

合物在接种病原菌处理中被微生物利用明显高于未

接种病原菌处理，表现为 SCOFR>SCOF，SCKR>SCK，

CCOFR>CCOF，CCKR>CCK。 

表 4  不同处理下根际微生物对主要碳源类型的利用情况 

Table 4  Usage of main carbon sources by rhizosphere microorganisms under different treatments 

处理 碳水化合物类 羧酸类 多聚化合物类 氨基酸类 酚酸类 胺类 

CCKR 0.45 ± 0.04 d 0.19 ± 0.00 bc 0.16 ± 0.03 c 0.26 ± 0.06 d 0.06 ± 0.01 a 0.06 ± 0.00 ab 

CCK 0.54 ± 0.01 cd 0.09 ± 0.02 d 0.21 ± 0.01 bc 0.40 ± 0.01 bc 0.01± 0.01 b 0.05 ± 0.00 ab 

SCKR 0.46 ± 0.01 d 0.18 ± 0.02 bc 0.17 ± 0.03 c 0.30 ± 0.03 cd 0.05 ± 0.01 a 0.08 ± 0.01 a 

SCK 0.65 ± 0.04 bc 0.07 ± 0.03 d 0.25 ± 0.44 abc 0.36 ± 0.07 cd 0 0.04 ± 0.01 bc 

CCOFR 0.64 ± 0.02 bc 0.22 ± 0.01 b 0.15 ± 0.02 c 0.40 ± 0.02 bc 0.07 ± 0.01 a 0.07 ± 0.03 ab 

CCOF 0.73 ± 0.01 b 0.15 ± 0.02 c 0.27 ± 0.10 abc 0.51 ± 0.01 b 0 0.02 ± 0.01 cd 

SCOFR 0.71 ± 0.03 b 0.32 ± 0.01 a 0.35 ± 0.09 ab 0.41 ± 0.02 bc 0.03 ± 0.04 b 0.02 ± 0.01 cd 

SCOF 0.92 ± 0.10 a 0.21 ± 0.03 bc 0.39 ± 0.04 a 0.63 ± 0.03 a 0 0 

 

PERMANOVA 分析揭示了不同处理对根际土壤

微生物代谢功能差异的影响。本研究中有机无机配施

处理对根际微生物代谢功能变异的解释度为 36.9%，

而接种病原菌处理对根际微生物代谢功能的影响程

度为 26.8%，并且这两个因子解释的根际微生物代谢

功能差异均达到了极显著水平(P<0.01)，然而，土壤

来源对根际微生物代谢差异的解释度仅为 6.5%，且

并未达到显著水平(P>0.05)(表 5)。进一步对土壤微生

物的代谢活性与其利用的碳源类型进行典型对应分

析(CCA)，探究感病土与抑病土中对土壤微生物代谢

活性起主要作用的碳源因子，结果显示，在感病土中，

不同施肥措施和病原菌接种下的根际土壤微生物功

能明显区分，其中，轴一能够明显区分接种与未接种

病原菌的土壤微生物功能，对根际微生物代谢功能变 
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表 5  各处理根际土壤微生物代谢功能 PERMANOVA 

分析 

Table 5  PERMANOVA analysis of rhizosphere microbial metabolic 

function under different treatments 

因子 R2 P 

感病土/抑病土 0.065 0.216 

施肥/不施肥 0.369 0.001 

接菌/不接菌 0.268 0.003 

 

异的解释度为 63.30%，利用羧酸类、酚酸类和胺类

碳源的微生物种群的增多是造成病原菌接种(CCOFR、

CCKR)处理下微生物功能群落变异的主要因素，而利

用氨基酸类、碳水化合物类、多聚物化合物类的微生

物种群与未接种病原菌(CCOF、CCK)处理下微生物

代谢功能群落变异最为相关(图 4A)。同样地，在抑

病土中也能得到类似的规律，轴一也能够明显区分接

种与未接种病原菌的微生物功能群落，对根际微生物

代谢功能变异的解释度为 53.81%，并且利用羧酸类、

酚酸类和胺类碳源的微生物种群的增多也是造成病

原菌接种处理(SCOFR、SCKR)的微生物功能变异的

主要因素，而利用氨基酸类、碳水化合物类、多聚化

合物类的微生物种群的增多是造成未接种病原菌

(SCOF、SCK)处理下的微生物功能群落变异的主要

因素(图 4B)。类似地，本文探讨了施肥和接种病原

菌处理对感病土与抑病土中土壤微生物代谢活性起

主要作用的碳源因子，结果表明，不接种病原菌时胺

类化合物是造成感病土功能差异的影响因素，而接种

病原菌后造成感病土根际微生物代谢功能差异的影

响因素是酚酸类化合物，而不论是何处理，造成抑病

土根际微生物代谢功能差异的驱动因子是氨基酸类、

碳水化合物类、多聚化合物类(图 5)。 

2.5  不同处理下根际土壤微生物挥发性有机物对

青枯菌生长的影响 

不同处理下根际土壤对病原菌的生长影响不同，

如图 6 所示，无土壤对照处理(CK)的青枯菌生长最

好，其次是 CCKR、SCKR、CCOFR、SCOFR处理，

而不论是感病土还是抑病土，有机无机配施处理下

(CCOF 和 SCOF)的青枯菌生长明显受到了抑制

(P<0.05)，分别为 CK处理的 76.98% 与 79.32%。并

且从整体上看，抑病土中青枯菌的生长略低于感病土

(CCK>SCK、CCKR>SCKR、CCOF>SCOF)，表明抑

病土中可能存在某种对青枯菌的生长有抑制作用的

挥发性有机物。 

2.6  土壤理化性质、微生物性质与植物生长参数

的相关性 

通过分析土壤理化因子、微生物性质与番茄植株

的病情指数、植株的生长以及根际病原菌丰度的相关

性，探究对番茄青枯病害发生有显著影响的因子，结

果(表 6)表明，土壤有机碳、速效氮、有效磷、速效

钾含量与病情指数和病原菌丰度呈显著负相关关系，

而与番茄株高呈显著正相关关系，说明较高的土壤有

机质、速效氮、速效钾含量有助于减轻番茄土传病害

的发生并促进番茄植株的生长。可供土壤微生物利用

的碳源也受土壤理化性质的影响，尤其是碳水化合物

类、氨基酸类以及酚酸类化合物，并且除了羧酸类化

合物，其余碳源均与番茄植株的病情指数和根际病原

菌丰度的变化明显相关。具体地，碳水化合物类、多

聚化合物类和氨基酸类化合物的相对含量与病情指 

 

图 4  感病土(A)和抑病土(B)中土壤微生物功能变异及与主要碳源代谢的典型对应分析 

Fig. 4  Canonical correspondence analysis (CCA) of soil microbial functions and metabolism of major carbon sources in disease-conductive soil 

(A) and disease-suppressive soil (B) 
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图 5  施肥处理(A、B)与病原菌接种处理(C、D)下感病土与抑病土的土壤微生物功能变异及与主要碳源代谢的典型对应

分析 

Fig. 5  Canonical correspondence analysis (CCA) of soil microbial functions and metabolism of major carbon sources in disease-conductive 

and-suppressive soils under fertilization (A, B) and pathogen inoculation (C, D) 

 

 

图 6  不同处理的青枯菌的生长情况 

Fig. 6  Growth of Ralstonia solanacearum under different 

treatments 

 

数和根际土壤的病原菌丰度呈显著负相关关系，与番

茄株高呈显著正相关关系；而酚酸类与胺类化合物则

正好相反，这说明碳水化合物类、多聚化合物类和氨

基酸类化合物的增加能有效抑制青枯病菌的定殖，从

而减轻番茄土传病害的发生以促进番茄植株的生长，

而酚酸类与胺类化合物的增加则有利于青枯病菌的

定殖，土传病害发生加剧，进而影响宿主植株的生长。 

表 6  土壤理化性质、微生物性质与植物生长参数的 

相关性 

Table 6  Correlations among soil physicochemical properties, 

microbial properties and plant growth parameters 

指标 病情指数 青枯菌丰度 株高 青枯菌生长 

有机碳 –0.462* –0.400 0.473* –0.566** 

速效氮 –0.596** –0.467* 0.624** –0.655** 

有效磷 –0.544** –0.441* 0.627** –0.603** 

速效钾 –0.573** –0.424* 0.619** –0.628** 

碳水化合 

物类 
–0.712** –0.596** 0.691** –0.771** 

羧酸类 0.199 0.454* –0.219 0.330 

多聚化合 

物类 

–0.721** –0.465* 0.525** –0.583** 

氨基酸类 –0.613** –0.677** 0.668** –0.840** 

酚酸类 0.835** 0.817** –0.734** 0.820** 

胺类 0.675** 0.578** –0.596** 0.732** 

注: *表示在 P<0.05水平相关显著(双尾)， **表示在 P<0.01

水平相关显著(双尾)。 
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3  讨论 

根际土壤的微生物群落多样性对维持土壤健康

和植物健康具有重要意义[11]。抑病土常因其抑制病原

菌侵染宿主植物的能力而备受关注。通过 BIOLOG

试验和生长试验，本研究比较了这两种土壤对外源接

种病原菌后番茄的生长情况以及根际微生物性质，进

一步揭示了土传病害的发生机制。在本研究中，相比

于感病土，抑病土中番茄青枯病的病情指数降低，根

际病原菌的丰度也较低，而接种病原菌后能够检测到

较高丰度的病原菌，这些结果充分表明青枯病菌确实

能够定殖于植物根际，并且能造成番茄植株青枯病

害的发生。有机无机肥配合施用可以显著降低番茄

植株的土传病害发生率、促进番茄植株的株高和增

加番茄的地上部生物量(图 2)，这可能是由于有机无

机肥的配合施用改善了土壤的理化性质，优化了土

层结构[14,16]。相比于感病土，抑病土具有较高的有机

碳、速效氮、有效磷和速效钾含量(图 1)。有机碳含

量以及植物生长必需的有效氮、磷、钾养分含量较高

的土壤中通常表现为较高的微生物生物量与活力，从

而在土传病害抑制过程中发挥着关键作用[24]。同时，

也有研究发现，土壤中有机质的提升有助于降低土传

病原菌的数量，进而控制青枯病的发生[25]。有机无

机配施处理的土壤 pH显著下降，这可能是无机肥料

中氮肥经硝化细菌的硝化作用被氧化为硝酸根同时

释放 H+以及过磷酸钙作为酸性肥料含有游离酸且易

溶于水从而使土壤酸化加剧的缘故。然而有研究发

现，芽孢杆菌等有益细菌分泌的拮抗物质如脂肽类物

质等对 pH的耐受范围较广[26]，因而仍能保持一定的

抑菌活性。另外，土壤 pH降到 5.3以下会使得病原

菌的生长受限[19,27]，因此感病土与抑病土施肥后的病

情指数会有所下降(CCOF<CCK，SCOF<SCK)。基于

土壤理化性质与番茄植株的生长和青枯病病情指数

的相关性分析表明，土壤中的有机碳、速效氮、有

效磷和速效钾含量与番茄株高和地上部鲜重呈显著

正相关，而与病情指数呈显著负相关关系(表 5)。这

一方面可能是由于较高的有机碳含量提高了土壤中

微生物的活性，并促使这些微生物加快降解并释放

土壤中的矿质养分，从而为宿主植物的生长提供所

需养分[25, 28-29]；另一方面，较高含量的有效养分增加

了土壤的微生物多样性，而这些微生物中不乏一些有益

微生物，如芽孢杆菌、链霉菌以及假单胞菌等[30]。抑

病土因其本身募集有益微生物的特性，其在遭受一定

程度的土传病原菌入侵时能迅速响应，直接或间接抵

御病害侵染，从而降低宿主番茄植株的病情指数以维

持宿主植株的健康生长[7]。本研究中，抑病土中 SCK、

SCOF与 SCOFR处理的病情指数小于相对应的感病中

CCK、CCOF与 CCOFR处理则恰好验证了这一推测。 

抑病土除通过土壤养分来促进宿主植株的健康

生长外，还可通过可供微生物利用的碳源来调控根际

土壤微生物群落的代谢功能，从而影响番茄植株的生

长。研究表明，不同碳源有助于偏好性微生物的生长，

进而影响根际土壤微生物群落代谢特征[31-32]。根际微

生物代谢功能活性在接种病原菌与未接种病原菌处

理以及施肥处理中均存在一些差异，并且有机无机配

施处理对土壤微生物代谢功能影响更大。有机无机配

施促使番茄根际土壤微生物的活性显著提高(图 3)，

可能的原因是有机无机配合施用增加了根际土壤微

生物生长所需的碳源丰度，提高了环境承载力，进而

刺激了以偏好碳源的根际土壤微生物的活性[33-34]。基

于根际土壤功能群落的典型对应分析结果表明，利用

酚酸类和胺类化合物碳源的微生物是造成感病土根

际微生物功能群落差异的驱动因子，而利用氨基酸

类、碳水化合物类、多聚化合物类碳源的微生物则是

造成抑病土根际微生物代谢功能变异的主要因素。根

际土壤微生物碳源种类与番茄青枯病的相关性分析

表明，番茄的病情指数和病原菌丰度都与碳水化合物

类、氨基酸类以及多聚化合物类碳源的相对含量呈显

著负相关关系，而与酚酸类和胺类化合物碳源的相对

含量呈正相关关系(表 6)。基于根际土壤微生物挥发

性有机物对青枯菌生长的结果(图 5)以及其与碳源种类

的相关性结果可知，对病原菌生长有抑制作用的可能是

碳水化合物类与氨基酸类化合物，而对病原菌生长有协

同作用的可能是胺类与酚酸类化合物，其作为病原菌的

营养来源，使之有利于病原菌的生长[23, 35-38]。本研究

从微生物代谢功能的层面揭示了抑病土和感病土根

际微生物代谢功能、土传病害发生与土壤理化性质的

关系，今后的研究建议重点关注氨基酸类、胺类和酚

酸类化合物，以便为进一步探明抑病土的抑病机制及

为土传病原菌的防治提供科学依据。 

4  结论 

在抑病土中配合施用有机无机肥，可明显抑制番

茄植株青枯病害的发生，促进番茄生长，提高番茄根

际微生物碳源代谢活性。病原菌的接种诱导了感病土

中以酚酸类和胺类化合物为碳源的微生物的增多，从

而进一步加剧病害的发生，而利用碳水化合物类、氨

基酸类以及多聚化合物类等碳源的微生物种类的增

加有助于帮助宿主植株耐受土传病害胁迫，维持宿主

植物的健康生长。 
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