




高通量测序分析羊肚菌—赤松茸轮作土壤
微生物群落结构变化

邓莹莲，赵长林 * 
（西南林业大学  生物多样性保护学院，云南  昆明  650224）

摘 要 : 基于高通量测序平台 Illumina Novaseq剖析了羊肚菌—赤松茸轮作土壤微生物的变化，探究了

轮作赤松茸对羊肚菌土壤微生物群落结构和多样性的影响。结果表明：（1）轮作赤松茸后，土壤细菌、真菌群

落的Simpson和Shannon指数显著提高；土壤微生物群落组成变化不显著，但其相对丰度存在显著差异。（2） 
ydj0、ydj1和 csr1的优势细菌门均为Proteobacteria，优势真菌门均为Ascomycota；但3种土样优势属细菌分别

为Pseudomonas、Sphingomonas和隶属于Gemmatimonadaceae的细菌属。（3）csr1土壤中Bacteroidota、Chitino-
phagaceae和Chaetomium的相对丰度较 ydj1土壤的显著增加；而Myxococcota、Gemmatimonas、Basidiomycota和
Tausonia相对丰度较 ydj1土壤的显著降低；大多数细菌类群在 csr1与 ydj1土壤中相对丰度变化趋势相反。综上

所述，羊肚菌—赤松茸轮作可以提高羊肚菌土壤微生物群落的物种多样性，有效调节羊肚菌土壤微生物菌群结

构的平衡关系，栽培赤松茸对羊肚菌栽培土壤有一定的修复作用，但修复机制还有待进一步研究。

关键词 : 高通量测序；六妹羊肚菌；大球盖菇；连作障碍；细菌；真菌 
中图分类号：S154.38   文献标志码：A  文章编号：1001-8581（2022）11-0056-09

  High-throughput Sequencing Analysis of Soil Microbial Community 
Structure Changes in Morchella vulgaris-Stropharia rugosannulata Rotation   
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Abstract: The high-throughput sequencing Illumina Novaseq was used to analyze the changes of soil microorganisms in 

the M. sextelata-S. rugosannulata rotation, and the effect of S. rugosannulata rotation on the structure and diversity of the soil 
microbial community of Morchella was explored. The results showed that: (1) The Simpson and Shannon indices of the diversity of 

bacterial and fungal communities were significantly improved after S. rugosannulata rotation. The composition of soil microbial 

community did not change significantly after cultivation of M. sextelata and S. rugosannulata. However, there were significant 

differences in the relative abundance. (2) the dominant bacterial groups in the original soil of M. sextelata (ydj0), one-year soil 
of M. sextelata (ydj1) and one-year soil of S. rugosannulata (csr1) were Proteobacteria and belonging to Gemmatimonadaceae, 

and the dominant fungal group was Ascomycota. However, the dominant genera of bacteria in the three soil samples were 

Pseudomonas, Sphingomonas and Gemmatimonadaceae. (3) Compared with ydj1, the relative abundances of Bacteroidota, 

Chitinophagaceae and Chaetomium in csr1 were significantly increased, while the relative abundances of Myxococcota, 

Gemmatimonas, Basidiomycota and Tausonia were significantly lower than that of ydj1. The relative abundances of most bacterial 

groups in the soils of csr1 were opposite to that in ydj1. The studies have shown that M. sextelata-S. rugosannulata rotation can 
improve the species diversity of the Morchella soil microbial community, and effectively adjust the balance of the Morchella 
microbial community structure in the soil. Comprehensive analysis showed that the cultivated S. rugosannulata has a certain 
remediation effect on the cultivation soil of Morchella, but the remediation mechanism needs to be further studied.
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0 引言

羊肚菌（Morchella spp.）是在全球广泛分布

的一类珍贵食（药）用真菌，隶属子囊菌门Ascom-

ycota、盘 菌 纲（Pezizomycetes）、盘 菌 目（Peziza-

les）、羊肚菌科（Morchellaceae）、羊肚菌属（Morc-
hella），具有重要的经济和药用价值［1］。现代医学

研究证实，羊肚菌具有调节机体免疫力、抗疲劳、

抑制肿瘤、抗菌、抗病毒、降血脂、抗氧化等多种生

物活性［2］。近年来，我国羊肚菌产业发展迅猛，栽

培规模扩大，助力羊肚菌产业发展已成为地方政

府年度规划和当地农民重要的经济来源和特色产

业。但羊肚菌栽培过程中连作障碍“卡脖子”问题

已成为不可逾越的鸿沟，导致其产量和品质大幅

下降，这一短板严重制约了羊肚菌产业的绿色健

康、可持续发展。

作物连作障碍产生机理十分复杂，是系统内诸

多因素综合作用的结果［3］。随着科学研究的纵向延

伸，研究成果推测作物—微生物—土壤系统的平

衡关系失调是引起连作障碍的主要因素［4］。连作障

碍问题已成为严重制约农林业健康发展的首要问

题。基于合理的轮作，有利于维持土壤微生物的生

态平衡，助力土壤微生物活性增强，有效改善土壤

质量，从而缓解连作障碍［5］。此外，研究表明，羊肚

菌与番茄［6］、吊瓜［7］、辣椒和长裙竹荪［8］等轮作，

不仅提高了土地资源的利用率，还提升了羊肚菌

的产量和品质，同时在一定程度上改善了羊肚菌

的连作障碍。

食用菌具有腐生特性，对土壤中矿物质转化、

高分子降解及活性物质的富集均有较好的促进作

用［9］。赤松茸也是一种在国内被广泛推广栽培的

珍稀食（药）用菌，学名大球盖菇(Stropharia rugoso-
annulata Farl. ex Murrill)，又名皱环球盖菇、皱球盖

菇、酒红球盖菇、裴氏球盖菇、大红菇等，隶属于担

子菌门(Basidiomycota)、伞菌纲(Agaricomycetes)、伞

菌目(Agaricales)、球盖菇科(Strophariaceae)、球盖菇

属［Stropharia (Fr.) Quél.］［10］。其栽培技术成熟，栽

培原料来源丰富，环境适应性强、抗杂菌、抗逆能

力强［11］。种植赤松茸能够改善土壤理化性质及提

高微生物群落丰度［12］。研究揭示赤松茸与水稻、

玉米、柑橘、草莓等［13-14］轮作，可明显改善土壤质

量，增加土壤酶活性，提高作物产量，有效缓解草

莓连作障碍。

赤松茸和羊肚菌深受广大人民群众喜爱，其市

场前景广阔，其中羊肚菌在国内外市场上备受欢

迎，近年来出口量持续走高，长期以来一直处于洛

阳纸贵、供不应求的状态。土壤微生物在生物地化

循环中扮演着重要角色，推动着土壤物质转换和

能量流动［15］。近年来有关羊肚菌—赤松茸轮作方

式对羊肚菌土壤微生物群落结构影响的研究鲜有

报道，因此，关于赤松茸—羊肚菌轮作栽培能否缓

解羊肚菌连作障碍，其轮作前后土壤微生物时空

变化机制等还有待进一步研究。本研究根据羊肚

菌栽培时间 (11—12月种植，种植周期约为5个月)

与赤松茸栽培时间 (6月上旬栽植，种植周期4~5

个月)上的延续吻合性，选取云南省大理州剑川县

六妹羊肚菌和赤松茸轮作栽培为试验样地，采用

高通量测序平台Illumina Novaseq分析羊肚菌—赤

松茸栽培后，土壤微生物群落中细菌和真菌的变

化趋势，进而解析并探讨羊肚菌—赤松茸轮作模

式是否能够缓解羊肚菌的连作障碍的科学问题，

旨在为羊肚菌合理复种、缓解连作障碍提供基础

数据参考。

1 材料与方法

1.1 试验信息

试验采样地位于云南省大理州剑川县弥沙

乡六妹羊肚菌栽培基地 (海拔2656.3 m，99°63′ 

61.57″E，26°34′37.20″N)。羊肚菌栽培1年后，同

年6月在同一块地上栽培赤松茸，待羊肚菌和赤松

茸采收结束后，分批次进行采样，采样过程中土样设

置3个重复，使用50 mL康宁离心管 (已灭菌)进行分

装，确保土样完整、无污染。取样完成后低温保藏，

每个样本置于-80 ℃冰箱中保存。本次采集土样分

别为羊肚菌原壤（ydj0：zcl051、zcl052、zcl053）、羊

肚菌1年壤（ydj1：zcl055、zcl056、zcl057）和赤松茸

1年壤（csr1：zcl088、zcl089、zcl090）。

1.2 土壤微生物高通量测序及生物信息学分析

委托北京诺禾致源生物信息科技有限公司利

用Illumina Novaseq平台进行土壤样品高通量测

序。采用DNA提取试剂盒提取和纯化，使用特异引

物515F（5′-CCTAYGGRBGCASCAG-3′）和806R

(5′-GGACTACNNGGGTATCTAAT-3′）对土壤细菌

16S rRNA基因的16S V4变区进行PCR扩增。扩增真

菌 通 用 引 物 序ITS5-1737F和ITS2-2043R(ITS5-

1737F: 5′-GGAAGTAAAAGTCGTAACAAGG-3′，ITS2

-2043R: 5′-GCTGCGTTCTTCATCGATGC-3′）。

PCR扩增产物经2%琼脂糖凝胶回收，用Qia-gen 
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Gel Extraction Kit (Qiagen, Ger-many) 进行纯化，采

用 2%琼脂糖凝胶电泳检测后，使用TruSeq® DNA 

PCR-Free Sample Preparat-ion Kit试剂盒进行文库

构建，经过Qubit@ 2.0荧光计 (Thermo Scient-ific)和 

Agilent Bioanalyzer 2100系统进行评估，文库合格

后，在Illumina NovaSeq平台上对该文库进行测序，

并生成250 bp双末端读数。

使用FLASH （Version 1.2.7）软件对样本Reads

进行拼接，过滤处理，参照Qiime （Version 1.9.1）

软件进行质控处理，使用UCHIME算法检测并去

除嵌合体序列，得到最终的有效数据。将序列在 

97% 相似度下，利用Uparse （Version 7.0.1001）软

件对所有样本序列进行聚类成为OTUs。用Mothur 

（Version 1.30.2）与SSUrRNA数据库进行物种注释

分析（设定阈值为0.8~1.0），统计各个分类水平各

样本的群落组成。对各样本的数据进行均一化处

理后，使用Qiime （Version 1.9.1）软件计算α多样

性指数 （Shannon、Simpson、Chao1、ACE、goods_

coverage、PD_whole_tree），使用R （Version 2.15.3）

软件绘制稀释曲线和进行α多样性指数组间差异

分析。

2 结果与分析

2.1 羊肚菌—赤松茸土壤细菌和真菌OTU聚类

分析

稀释性曲线 (Rarefaction Curve)旨在从样本中

随机抽取一定数量序列，用于验证测序数据量是

否足以反映样品中物种多样性，并间接反映样品

中物种丰富程度。由图1可知，在各样品所含有效

序列数范围内，随样品测序条数的增加，曲线趋于

平缓，说明样品序列充分，此环境中物种并不会随

测序数量的增加而显著增多，可进行数据分析。通

过统计各阶段序列数、序列长度等参数对数据开

展评估。本试验共涵盖9个土壤样本，测序后共获

得细菌739289对原始序列 (Raw reads)，经质控、拼

接后共产生671886条高质量序列 (Clean Reads)，

每个样品至少产生63726条Clean Reads，平均产生

74654条Clean Reads，平均长度为253 bp。分析共

获得真菌728065对Raw Reads，双端Reads质控、

拼接后共产生658169条Clean Reads，每个样品至

少产生54299条Clean Reads，平均产生73130条

Clean Reads。

O
TU

数

O
TU

数

图1 样品稀释曲线

对所有处理在97%序列相似度下得到的土壤

细菌OTU数目进行聚类统计，绘制韦恩（Venn）图

用以直观呈现不同处理共有特征和特有特征的数

目（图2），从而结合特征所代表物种，找出不同环

境中特有微生物。所测得的细菌共有27门、60纲、

170目、312科、603属和683种，其中真菌共有23

门、61纲、123目、176科、197属和206种。由图2可

知，羊肚菌原壤、羊肚菌1年壤和赤松茸1年壤3种

土样共同拥有细菌OTU数目为1760个、真菌OTU

数目为177个，3种土样特有细菌OTU数目分别为

7、28和88个，特有真菌OTU数目分别为55、51和

236个，ydj0和ydj1共有111个细菌OTU、104个真菌

OTU，仅有46个细菌OTU和31个真菌OTU同时分

布于csr1和ydj1中，csr1与ydj0共有细菌OTU数目

和真菌OTU数目分别为31和42个。

2.2 羊肚菌—赤松茸土壤细菌和真菌多样性分析

基于土壤样品中细菌群落α多样性分析指

数，对羊肚菌、赤松茸栽培土壤细菌群落物种丰

富度和均匀度进行评估 (cutoff=57363)。结果揭

示：不同处理土壤的细菌和真菌多样性指数覆盖

率分别达到99.6%以上和100.0%（表1），说明土

壤样本测序数据足够真实，可反映其细菌和真菌

群落的多样性。由表1可知，代表土壤细菌群落

丰富度的ACE指数与Chao1指数和代表多样性的
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Simpson指数与Shannon指数均无显著差异，ACE

指数与Chao1指数随着羊肚菌和赤松茸的更替栽

培均呈下降趋势，但Simpson指数分析显示，ydj1

细菌群落多样性最低，csr1最高，而Shannon指数

分析显示ydj0、ydj1和csr1的Shannon指数差异较

明显，ydj0中土壤细菌群落内物种分布多样性最

高， csr1次之， ydj1中最低。表征真菌群落多样性

的Shannon指数和Simpson指数以及表征丰富度

的Chao1指数和ACE指数均存在明显差异。与ydj0

相比较，ydj1和csr1的α多样性各指数大都在升

高，且csr1各指数大都高于ydj1，表明赤松茸栽培

可提高羊肚菌土壤中细菌和真菌群落内物种的多

样性，同时通过栽培赤松茸可提高羊肚菌土壤中

真菌群落内的物种丰富度。

csr1 ydj0

ydj1细菌 真菌

csr1 ydj0

ydj1

图2 韦恩图

表1 样本真菌和细菌α多样性指数

项目 土样 ACE指数 Chao1指数 Simpson指数 Shannon指数 覆盖率/%

细菌 ydj0 1821.54±33.48 1837.38±38.06 0.9911±0.0084 9.0800±0.4321 99.8

ydj1 1765.82±70.34 1782.67±74.84 0.9857±0.0089 8.6002±0.1309 99.8

csr1 1739.63±39.16 1750.73±48.19 0.9956±0.0006 9.0669±0.0830 99.6

真菌 ydj0 245.67±15.95 b 245.67±15.95 b 0.8843±0.0412 b 5.0661±0.4127 b 100.0

ydj1 256.67±23.12 b 256.67±23.12 b 0.9177±0.0253 ab 5.5280±0.2945 b 100.0

csr1 337.67±43.06 a 337.67±43.06 a 0.9583±0.0021 a 6.2090±0.1295 a 100.0

注：平均值±标准误 (n=3)；数字后不同小写字母表示差异显著（P＜0.05）。

非度量多维尺度NMDS (Non-Metric Multi-Di-

mensional Scaling)散射图估算的真菌和细菌群落

β多样性显示，群落分布分为csr1、ydj0和ydj1 

3个不同的组 (图3)，图中点分别表示各样品，

不同颜色代表不同分组，点与点之间的距离表示

差异程度，真菌和细菌的NMDS分析图显示两者

的stress分别为0.0180和0.0254，均小于0.2，表明

NMDS分析具有一定的可靠性，且ydj0和ydj1组真

菌、细菌群落相似性较高，csr1与其他2组的差异

性较大。

细菌

(Bacteria stress=0.0254) (Fungi stress=0.0180)

真菌

图3 NMDS分析
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2.3 羊肚菌—赤松茸土壤细菌群落结构组成分析

过滤低丰度特征 (物种丰度＜0.005%)，获取

门水平各样品中相对丰度较大的10个细菌门类群 

(图4)。ydj0、ydj1和csr1这3组土样中相对丰度存

在差异，其中Proteobacteria和Bacteroidota随着羊

肚菌和赤松茸的栽培呈上升趋势，且Proteobacteria

为3组土壤细菌的主要优势类群，Bacteroidota在

3种土样中相对丰度存在显著差异；Chloroflexi和

Myxococcota随着羊肚菌—赤松茸的栽培呈下降趋

势，且csr1中Myxococcota相对丰度显著降低；ydj1

较ydj0的Acidobacteriota显著减少，但通过栽培赤

松茸后显著增加；Actinobacteriota在羊肚菌栽培

后呈现增加趋势，但栽培赤松茸后显著降低。而

Gemmatimonadota和Verrucomicrobiota变化与Acti-

nobacteriota趋势相反；与对照组ydj0相比，Firmic-

utes呈上升趋势，但与ydj1相比，栽培赤松茸后该

细菌类群减少。研究揭示栽培赤松茸可有效调节

羊肚菌栽培后土壤内细菌菌群。

科、属水平分析表明：在相对丰度较大的科和

属中（图5），栽培赤松茸后土壤细菌群落Gemmati-

monadaceae的Gemmatimonas和Pseudomonadaceae

的Pseudomonas显著下降，Gemmatimonadaceae在

ydj0、ydj1和csr1这3种土壤中为细菌优势菌科，

优势属细菌分别为Pseudomonas (5.93%)、Sphingom-
onas (6.20%)和隶属于Gemmatimonadaceae的未知

属(6.75%)；Xanthobacteraceae (5.91%)、Nitrosom-

onadaceae (3.38%)和Micrococcaceae (3.59%)相对丰

度在ydj1中占比最高，但经过栽培赤松茸后明显减

少；Chitinophagaceae和Comamonadaceae相对丰度

随着羊肚菌和赤松茸的轮作栽培呈上升趋势，且

Chitinophagaceae显著增加。
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图4 门水平上3组土样细菌分布情况
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图5  科 (属 )水平上各样本细菌分布情况

使用R软件，选取土壤真菌菌群丰度排名前

100的属，根据其在各个土壤处理中的丰度信息，

从真菌菌群种类、土壤类型2个层面进行聚类，根

据聚类结果绘制成Heatmap热图（图6）。通过聚类

能够区分高丰度和低丰度的分类单元，红色和蓝

色代表菌属的丰度，越偏向红色表明丰度越高，

越偏向蓝色表明丰度越低。如图6所示对不同土

样细菌在属种水平上进行分析，根据进化关系，

细菌群落OTU在纵向上可以聚类为两大类，根据

丰度变化显示，Arenimonas、Bacteroides、Bacillus、
Pseudolabrys、Nitrospira、Bryobacter、Burkholderia_

Caballeronia_Paraburkholderia、Chryseolinea、
Chthoniobacter、Comamonas、Devosia、Ellin6067、
mle1_7、Pandoraea和Rubrobacter等在csr1中丰度最

高，且csr1中Candidatus_Solibacter和Candidatus_
Udaeobacter丰度与ydj0的相近，Bradyrhizobium细

菌群落丰度在csr1中显著降低。

2.4 羊肚菌—赤松茸土壤真菌群落结构组成分析

原始特征表常涵盖极低丰度特征 (物种丰度

＜0.005%)，过滤低丰度特征后，旨在获取各样品

中相对丰度较大的真菌类群，研究分析了样本真

菌群落在门和属水平上的丰度变化情况 (图7)。基
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于不同样品中优势真菌门的分析表明： ydj0、ydj1

和csr1优势门均为Ascomycota，Mucoromycota真菌

在csr1中丰度最高，Basidiomycota在ydj0中丰度最

高；ydj0和ydj1 优势属真菌为Tausonia，而csr1优

势属真菌为Mucoromycota。

使用R软件，选取土壤真菌菌群丰度排名前

100的属，根据其在各个土壤处理中的丰度信息，

从真菌菌群种类、土壤类型2个层面进行聚类，

根据聚类结果绘制成Heatmap热图。通过聚类能

够区分高丰度和低丰度的分类单元，红色、蓝色

代表菌属的丰度，越偏向红色表明丰度越高，

越偏向蓝色表明丰度越低。如图8所示对不同土

样细菌在属种水平上进行分析，根据进化关系，

细菌群落OTU在纵向上可以聚类为两大类，根据

真菌丰度变化趋势，ydj0和ydj1这2组样本聚为一

支，表明这2组细菌群落组成相似度较高；csr1与

ydj0、ydj1这2组样本细菌群落组成差异性较大，

且差异性较大的真菌群落有Phymatotrichopsis、
Sphaerode、Mortierella、Geminibasidium、Olpidi-
um、Chaetomium、Thelebolus、Sistotrema和Spizello-
myces。值得关注的是，Fusarium在ydj0组中丰度最

高，在csr1组中丰度最低。

图6 样品细菌属水平聚类热图

本试验土样中Basidiomycota、Fusarium和Tau-
sonia，Hypocreales、Pleosporales和Leotiomycetes内

的一些真菌类群在栽培赤松茸后出现不同程度地

减少，而Chaetomium、Mortierella和unclassified_So-

rdariales的一些真菌属在栽培赤松茸后出现了不

同程度的增加，栽培赤松茸后土壤中Ascomycota

和Mucoromycota真菌相对丰度变化趋势与羊肚菌

栽培后截然相反；其中Chaetomiaceae内真菌在羊

肚菌栽培后大幅增加，但在栽培赤松茸后土壤中

该类群真菌大幅度降低。
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图7 门 (属 )水平上各样本真菌分布情况

3 结论与讨论

土壤细菌群落结构是土壤生态环境质量的重要

组成部分，且扮演着不可替代的作用［16］；本研究土

壤微生物群落结构分析表明，轮作对土壤微生物

群落种类组成影响较小，但在群落相对丰度上存

在显著差异。王瑾［17］研究揭示，Chitinophagaceae

与硝化作用呈正相关，Comamonadaceae参与有机

碳的降解，Bacteroidetes参与有机氮的矿化；本研

究中Chitinophagaceae、Comamonadaceae和Bacter-

oidota的相对丰度随着羊肚菌—赤松茸的轮作栽

培呈上升趋势，且Bacteroidota和Chitinophagaceae

的相对丰度显著增加，说明轮作赤松茸有助于

增加羊肚菌土壤中的有益微生物。徐新雯等［18］

研究表明，轮作大蒜可以提高烟根际有益细菌

Gemmatimonadetes的数量和多样性，而本研究中

栽培羊肚菌后土壤中该类菌群减少，轮作赤松茸

后该类菌群出现增加趋势，与上述研究结果一

致。殷继忠等［16］基于分析连作对大豆根际土壤

细菌菌群结构的影响表明，大豆连作后土壤中

Sphingomonas的相对丰度均大于轮作土样，本研

究中Sphingomonas在ydj1的丰度占比显著增加，

通过轮作赤松茸可显著降低该菌群的丰度，从而维

持土壤细菌群落的平衡。纳小凡等［19］基于研究连

作对再植枸杞根际细菌群落多样性和群落结构的

影响，表明了枸杞根际连作后Verrucomicrobiota的

相对丰度明显降低；本研究中ydj1样品中该菌群最

低，轮作赤松茸后土壤中该类菌群出现增加趋势，

间接证明轮作可维持土壤中该菌群的平衡。轮作赤

松茸后土壤中大多数细菌类群与栽培羊肚菌后变

化趋势相反，该结果表明轮作赤松茸能够干扰羊肚

菌与土壤微生物间的互相作用，可有效调节羊肚菌

根际土壤益生菌和致病菌群间的平衡关系。

肖礼［20］研究认为，土壤微生物中大部分真菌

类群参与了土壤有机质矿化的分解，促进了土壤

养分的更新和再利用，并提高了土壤有效养分的

含量。Phong等［21］研究表明，真菌Chaetomium类群

为常见的生防菌，可有效降解纤维素和有机物，

并对土壤中其他微生物产生拮抗作用；本研究数

据揭示真菌Chaetomium类群在赤松茸栽培后显著

增加，可能是赤松茸土壤中大多数真菌相对丰度

减少的原因之一。钟壹鸣等［22］通过槟榔间作香露

兜发现，自养型有益细菌Chloroflexi的相对丰度与

全磷呈极显著负相关，而羊肚菌栽培后土壤磷含

量显著上升［23］，本研究中栽培羊肚菌后Chloroflexi

呈下降趋势，这可能是由土壤磷含量显著上升导

致；Tan等［24］研 究 表 明，Chloroflexi的 丰 度 与 羊

肚菌产量呈正相关，推测该类群微生物与羊肚菌

连作障碍呈负相关。本研究数据显示：栽培赤松

茸后Mucoromycota和Sordariales有增加趋势，而

Sordariomycetes中Paecilomyces penicillatus和Dipl-
oospora longispora是阻碍羊肚菌的生产和质量以及

引起羊肚菌白霉病［25］和霉菌性枯萎病［26］的主要病

原菌，因此赤松茸轮作后，在羊肚菌栽培过程中需

及时防范该类病害的发生。

敖金成等［27］研究表明，土壤真菌、细菌、放线

菌、固氮、解磷等功能菌数量与土壤肥力高低呈正

相关；徐继伟等［23］通过研究羊肚菌栽培的经济效

益及对土壤的影响，发现羊肚菌栽培前后棚内外

土壤磷含量显著上升，而微球菌Micrococcaceae为

解磷作用的微生物［28］，本研究中Micrococcaceae

相对丰度在ydj1中占比最高，推测该类菌群与羊

肚菌栽培后磷元素含量的上升有直接关系。土壤



11 期 63邓莹莲等：高通量测序分析羊肚菌—赤松茸轮作土壤微生物群落结构变化

结构的良好维持和物质养分的转化，离不开土壤

中较高的微生物群落多样性［29］，Tan等［30］研究

揭示，羊肚菌产量与土壤真菌和细菌群落多样性

呈正相关，且在羊肚菌高产量土壤中发现了一些

参与固氮和硝化的细菌微生物，如Arthrobacter、 
Bradyhizobium、Devosia、Pseudarthrobacter、Pseud-
olabrys、Nitrospira和Candidatus_Solibacter等［31］；

Fan等［32］研究证实，Candidatus_Solibacter和Brad-

yrhizobium的生物多样性决定了作物的产量，与作

物产量呈正相关，并与大部分参与养分循环的

功能基因丰度呈正相关。本试验中栽培赤松茸

后Candidatus_Solibacter、Devosia、Pseudolabrys等
微生物显著增加，且表征微生物群落多样性的

Shannon指数和Simpson指数在csr1组中均高于

ydj1组；该结果表明：轮作赤松茸有利于提高土壤

肥力的同时也有助于羊肚菌产量的提高。

图8 样品真菌属水平聚类热图

研究发现菇—菜—辣椒［33］和西瓜—草菇—辣

椒［34］轮作能明显改善土壤根际环境，提高土壤有

机质的含量，增加土壤中细菌的数量，降低有害病

原真菌的数量，恢复土壤微生物种群数量，对辣椒

连作障碍有明显缓解作用。本研究采用高通量测

序技术从土壤微生态菌群变化视角进行分析，结

果表明：轮作赤松茸可提高羊肚菌土壤中微生物

群落物种多样性，有助于增加土壤有益细菌类群

和降低病原真菌类群，同时在一定程度上能够有

效调节羊肚菌土壤微生物菌群结构的平衡关系，

与上述研究结果一致，这为进一步解析羊肚菌连

作障碍“卡脖子”问题提供了微生物学视角的基础

数据支持。但该研究仅从细菌、真菌群落组成及相

对丰度的角度分析了羊肚菌—赤松茸轮作土壤微

生物群落结构和多样性，这些微生物丰度变化所

导致的生态功能不同及对羊肚菌和赤松茸产量的

影响仍需从不同角度进行深入剖析。
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