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微生物菌剂对连作地块辣椒生长
和微生物群落的影响
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摘 要：以辣椒品种鸡爪×吉林为材料，采用穴施方法，研究微生物菌剂对连作地块辣椒生长和微生物群落的影响。

结果表明，微生物菌剂在一定程度上促进了辣椒生长，株高、茎粗、果长、果宽和产量等指标均显著高于不施用微生

物菌剂的对照，其中产量增加幅度最大，较对照显著提高了 14.76%。施用微生物菌剂提高了土壤中真菌和细菌相

对物种数量和 OTU 数量；通过 KEGG 代谢途径分析，发现代谢通道是差异功能最显著富集的通路，相对丰度近

80%。综上，微生物菌剂能够改善土壤真菌和细菌群落结构，促进辣椒植株生长，提高辣椒产量。
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近年来，随着全球人口增加，城市化进程加快，

耕地面积逐渐减少，重茬导致的连作障碍已成为制

约辣椒生产和发展的一大难题[1]。微生物菌剂具有

改善土壤结构、预防土传病害、维持根际微生物区

系平衡和降解有毒有害物质等作用[2]。研究表明，

施用微生物菌剂后，番茄、辣椒和草莓等作物的株

高、茎粗、单果质量、果实维生素 C 含量均有不同程

度的增加，改善了植株长势并提高了营养品质[3-4]；

施用微生物菌剂可显著提高土壤的电导率、有效磷

和速效钾含量，增加土壤中芽孢杆菌属的丰度以及

真菌群落的丰富度和多样性，进而提高草莓的存活

率和产量[5]。

施用微生物菌剂能够增加土壤中微生物种类、

数量，并增强其活性，通过代谢产物转化土壤中的
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Abstract: Using the chili variety Chicken Claw x Jilin as the material, the effect of microbial agents on the growth and

microbial community of chili pepper in continuous cropping plots was studied through hole application method. The re-

sults indicate that the microbial agent（SW）promotes the growth of pepper to a certain extent. The plant height, stem diam-

eter, fruit length, fruit width and yield of the plant are significantly higher than those of the control（CK）. Notably, the

yield is the largest, with an increase of 14.76% compared to the control. The application of microbial agent increases the

relative species number and OTU number of fungi and bacteria in the soil. Through KEGG metabolic pathway analysis, it

is found that metabolism is the pathway with the most significant enrichment of differential functions, with relative abun-

dance of nearly 80%. Comprehensive analysis shows that microbial agent can improve the community structure of soil

fungi and bacteria, promote the growth of pepper plant, and increase pepper yield.
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营养元素，从而提高作物产量，改善作物品质，减少

化肥用量，降低成本，改良土壤；同时抑制土壤有害

物质产生，降低草莓炭疽病的发病率和致死率[6]，增

强辣椒抵抗辣椒疫霉菌侵染的能力[7]，降低设施番

茄灰霉病、叶霉病、晚疫病的发病率[8]；增强抵抗干

旱胁迫响应的能力[9]，以及在 Cd 和 Pb 污染土壤修

复等方面具有良好的生态环境效应[10-11]。

笔者选用的试验地已连续种植辣椒 15 a（年），

虽然利用夏季高温闷棚、生石灰消毒、冬季低温冷

冻及雨水淋溶等物理手段，在一定程度上减少了

土壤中病虫的数量，减轻了病害的发生程度，缓解

了土壤连作障碍等问题。然而在第二年辣椒种植

过程中，尤其秋季辣椒生长后期，土传病害加剧，

土壤营养失衡，土壤板结、酸化，微生物群落失衡

等问题依然存在，最终导致辣椒产量降低、品质下

降。试验地种植户在施用微生物菌剂后发现，辣

椒植株在生长后期病害发生率及病害症状有一定

程度的下降和缓解。众多研究者采用每棚定量、

均匀撒施的方式，而本试验采用打孔定位、定量穴

施的方式，探究微生物菌剂对连作地块辣椒生长

和产量的影响，并对土壤中养分含量和微生物群

落结构进行分析，探索微生物菌剂促生、抗病的作

用机制，以期为缓解辣椒连作障碍提供一定的理论

和技术支撑。

1 材料与方法

1.1 材料

试验于 2023 年 7－12 月在浙江省金华市白龙

桥镇金华市农业科学院辣椒基地进行，试验地

连续种植辣椒 15 a，土壤肥力中等，有机质含量

（w，后同）11.32 g·kg-1、全氮（N）含量 0.65 g·kg-1、速

效磷（P2O5）含量 4.81 mg · kg- 1、速效钾（K2O）含量

114.66 mg · kg-1，pH=6.8。供试辣椒品种为鸡爪×吉

林；微生物菌剂采购于山东金惠农生物科技有限公

司，有效活菌数≥5.0 亿·g-1，主要成分为解淀粉芽孢

杆菌。

1.2 试验设计

2023 年 7 月 15 日辣椒播种，采用穴盘育苗，8

月 20 日定植。试验共设置 2 个处理：1 个微生物菌

剂处理（SW），1 个不施用微生物菌剂处理作为对照

（CK），每个处理 3 次重复，共 6 个小区，每小区面积

40 m2，各小区随机排列。采用高垄覆膜栽培，每垄

双行定植 160 株，株距 40 cm，行距 40 cm。在定植

前 7~10 d，整地作畦，每 667 m2施复合肥 25 kg 和过

磷酸钙 20 kg，定植当天对畦面打孔，孔内穴施约

16 g 微生物菌剂，随后将辣椒定植到施有微生物菌

剂的孔内，后续管理按照田间正常管理。

在最后一次采摘时（即 12 月 14 日），通过五

点取样法采集辣椒植株根部周边、土层厚为 15 cm

的土壤，每组处理随机采集 3 份样品，然后立即置

于干冰中，带回实验室并置于−80 °C 冰箱中保存，

用于后续土壤真菌、细菌多样性及群落结构的

测定。

1.3 测定指标及方法

1.3.1 辣椒植株性状及产量测定 在成熟期每小

区随机选取 10 株辣椒，用直尺测量茎最底部到最

高枝生长点的高度为株高，用游标卡尺测量植株第

1 节间的宽度为茎粗。从坐果期开始，每小区选择

代表性植株 10 株，采用标记称质量法测定果长、果

宽、单果质量。在果实采收期，各处理小区果实达

到采摘标准后每隔 5 d 采收一批并称量鲜质量，小

区总产量为每次采摘的质量之和。

1.3.2 土壤 DNA 提取、扩增和高通量测序 称取

1 g 土壤样品，采用 DNA 提取试剂盒（PowerSoil

DNA Isolation Kit）提取土壤总 DNA，使用引物

338- F（5′- ACTCCTACGGGAGGCAGCA - 3′ ）和

806-R（5′-GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3′）对细

菌 16S rRNA V3−V4 区和真菌 ITS1 分别进行扩

增。反应体系：采用诺唯赞生物科技有限公司生产

的 2×ChamQ Universal SYBR qPCR Master Mix 试

剂盒进行荧光定量 PCR（表 1）。反应程序：采用三

步法 PCR 扩增程序进行 PCR 反应：第一步，95 ℃

30 s；第二步，95 ℃ 10 s，60 ℃ 30 s，40 个循坏；第三

步，95 ℃ 15 s，60 ℃ 60 s，95 ℃ 15 s。将 PCR 扩增

片段纯化和定量分析后进行高通量测序，测序由北

京华大基因生物科技有限公司完成。

表 1 荧光定量 PCR 反应体积

Table 1 Reaction volume of fluorescent quantitative PCR

成分

Component

2×ChamQ Universal SYBR qPCR Master Mix

正向引物 Forward primer

反向引物 Reverse primer

溶解 cDNA Template cDNA

ddH2O

体积

Volume/μL

10.0

0.5

0.5

2.0

7.0

1.4 数据分析

采用 Microsoft Excel 软件进行数据处理，利用

R 软件包“vegan”与 SPSS 22.0 统计软件进行分

析。KEGG 功能预测：细菌测序使用 PICRUSt 软件

刘志良，等：微生物菌剂对连作地块辣椒生长和微生物群落的影响

··155



中 国 瓜 菜 第38卷试验研究

通过比对 16S 测序数据获得物种组成信息，真菌测

序使用 PICRUSt 软件通过比对 ITS1 测序数据获

得物种组成信息，然后分别推测样本中的功能基

因组成，并分析不同样本或分组之间在功能上的

差异。

2 结果与分析

2.1 微生物菌剂对辣椒生长和产量的影响

从表 2 可以看出，施用微生物菌剂处理（SW）

能促进辣椒植株生长，株高、茎粗、果长、果宽及产

表 2 微生物菌剂对辣椒生长和产量的影响

Table 2 Effects of microbial agents on pepper growth and yield

处理

Treatment

SW

CK

株高

Plant height/cm

72.73±0.23 a

64.90±0.36 b

茎粗

Stem diameter/cm

2.04±0.01 a

1.93±0.01 b

果长

Fruit length/cm

14.27±0.03 a

13.80±0.02 b

果宽

Fruit width/cm

1.41±0.01 a

1.33±0.01 b

单果质量

Single fruit mass/g

12.26±0.04 a

11.75±0.04 a

产量

Yield/（kg·667 m-2）

3 093.00±7.2 a

2 695.30±8.0 b

注：同列不同小写字母表示在 0.05 水平差异显著。下同。

Note: Different small letters in the same column indicate significant difference at 0.05 level. The same below.

量分别较 CK 显著增加了 12.06%、5.70%、3.41%、

6.02%、4.34%和 14.76%；而单果质量略高于对照，

但差异不显著。

2.2 土壤微生物群落组成及关键物种差异比较

从图 1 可以看出，不同处理下土壤真菌和细菌

微生物群落组成有所差异。土壤中真菌在属水平

上的前 5 个优势菌门分别为散囊菌（Eurotiomyce-

tes）、被孢霉菌（Mortierellomycetes）、粪壳菌（Sordar-

iomycetes）、伞菌（Agaricomycetes）和座囊菌（Do-

thideomycetes）；细菌在属水平上的前 5 个优势菌门

分别为 α-蛋白菌（Alpha proteobacteria）、伽马杆菌

（Gammaproteobacteria）、芽 单 胞 菌（Gemmati-

monadia）、酸杆菌 Gp2 和 Gp1（Acidobacteria_Gp2

和 Acidobacteria_Gp1）。如图 2 所示，通过分析土

壤中真菌和细菌的 10 个关键物种发现，SW 处理下

土壤中真菌和细菌的关键物种相对丰度之和分别

占总群落的 83%和 59%，而 CK 为 86%和 55%；SW

处理下土壤中真菌和细菌前 5 个优势菌纲（门）相

对丰度之和分别占总群落的 76%和 45%，而 CK 为

71%和 42%。另外，真菌中被孢霉菌、散囊菌、黑粉

菌、球囊菌和细菌中的 α-蛋白菌、芽单孢菌、酸杆菌

_GP6、β-变形菌相对丰度在 SW 处理下高于 CK，其

他菌纲（门）相对丰度低于 CK。

2.3 土壤真菌和细菌群落α多样性

如图 3 所示，随着样本量的增加，土壤真菌和

细菌群落 OTU 丰富度稀释曲线逐渐趋于平缓。

图 1 不同处理下土壤真菌（A）和细菌（B）在纲和门分类水平的相对丰度

Fig. 1 Relative abundance of soil fungi（A）and bacteria（B）at the taxonomic level of classes and phyla

under different treatments
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SW 处理下土壤中的真菌相对物种数约 2500 种，而

CK 仅 2000 种左右；细菌相对物种数低于真菌相对

物种数，SW 处理下土壤中的细菌相对物种数约

500 种，CK 约 450 种，说明施用生物菌剂后土壤中

的真菌和细菌相对物种数量均有所增加。

由图 4 可知，真菌 OTU 总数为 621 个，其中

SW 处理下特有真菌 OTU 数为 328 个，CK 特有真

菌 OTU 数为 293 个，共有真菌 OTU 数为 376 个；

而细菌 OTU 总数高于真菌 OTU 总数，共有 OTU

数达 2238 个，其中 SW 处理下特有细菌 OTU 数为

994 个，CK 特有细菌 OTU 数为 564 个。因此，在施

用生物菌剂后，土壤中的真菌和细菌数量均高于

CK，具有更丰富的微生物多样性。

从表 3 可以看出，SW 处理下土壤真菌和细菌

中的 Chaol 指数和香农－维纳指数（Shannon）高于

CK，但差异不显著；而 SW 处理下真菌中辛普森指

图 2 不同处理下土壤真菌（A）和细菌（B）关键物种差异比较

Fig. 2 Comparison of key species differences of soil fungi（A）and bacteria（B）under different treatments

图 3 不同处理下土壤真菌（A）、细菌（B）OTU 丰富度稀疏曲线

Fig. 3 Sparse OTU richness curves of soil fungi（A）and bacteria（B）under different treatments
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从图 6 可以看出，最显著富集通路代谢通道上

的代谢物主要有碳水化合物代谢（carbohydrate me-

tabolism）、萜类化合物和聚酮类化合物代谢（metab-

olism of terpenoids and polyketides）、辅因子和维生

素代谢（metabolism of cofactors and vitamins）、氨基

酸代谢（amino acid metabolism）、其他氨基酸代谢

（metabolism of other amino acids）、脂质代谢（lipid

metabolism）、外源性物质的生物降解和代谢（xeno-

图 4 不同处理下真菌（A）和细菌（B）OTUs 韦恩图

Fig. 4 OTUs Venn diagram of fungi（A）and bacteria（B）under different treatments

表 3 不同处理下土壤真菌和细菌多样性变化

Table 3 Changes in soil fungal and bacterial diversity under different treatments

处理

Treatment

SW

CK

真菌 Fungal

Chao－指数

Chaol index

404.11±72.62 a

363.15±95.29 a

香农－维纳指数

Shannon index

3.62±0.09 a

3.34±0.22 a

辛普森指数

Simpson index

0.06±0.01 a

0.08±0.01 a

细菌 Bacterial

Chao－指数

Chaol index

2 554.34±159.23 a

1 944.58±330.77 a

香农－维纳指数

Shannon index

6.22±0.09 a

5.79±0.32 a

辛普森指数

Simpson index

0.01±0.00 a

0.01±0.00 a

图 5 不同处理下土壤细菌 KEGG 差异分析

Fig. 5 Differential analysis of soil bacterial KEGG under different treatments

A B
CK

SW

CK
SW

0 20 40 60 80 0.0 0.2 0.4 0.6 0.1 0.3 0.5 0.7

细胞过程 Cellular processes

人类疾病 Human diseases

遗传信息处理 Genetic information processing

代谢通道 Metabolism

环境信息处理 Environmental information processing

有机体系统 Organismal systems

相对丰度

Relative abundance/% Log2（CK-vs-SW） p-value/FDR

Relative abundance/%

CK
SW

上调 Up
下调 Down

p-value
FDR

Log2（CK-vs-SW）

p-value/FDR

数（Simpson）略低于 CK，但差异不显著，而细菌中

Simpson 指数相同。因此，施用微生物菌剂可丰富

土壤中真菌和细菌多样性，改善土壤真菌和细菌群

落结构。

2.4 KEGG通路富集分析

如图 5 所示，KEGG 通路主要富集在代谢通道

（metabolism）、遗传信息处理（genetic information

processing）、细胞过程（cellular processes）、环境信息

处理（environmental information processing），其中代

谢通道是差异功能最显著富集的通路，相对丰度近

80%。此外，两处理间的 p-value 和 FDR 值在所有

通路中差异均不显著。
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图 6 不同处理下土壤细菌主要代谢富集分析

Fig. 6 Analysis of major metabolic enrichment of soil bacteria under different treatments

biotics biodegradation and metabolism）、能量代谢

（energy metabolism）及复制和修复（replication and

repair）。其中 SW 处理下相对丰度分别为 12.68%、

9.26% 、11.95% 、12.86% 、8.22% 、6.92% 、6.57% 、

5.29% 和 4.92% ；CK 处理下相对丰度分别为

12.79% 、9.52% 、12.04% 、12.86% 、7.75% 、6.77% 、

6.12%、5.22%和 5.12%。因此，在 SW 处理下代谢

通道上的代谢物总相对丰度为 78.67%，高于 CK 的

78.18%，说明在 SW 处理下细菌群落代谢物的相对

丰度较高。

3 讨论与结论

近年来，施用微生物菌剂已成为保障土壤可持

续发展、促进作物生长、提高作物产量和品质的重

要措施之一。研究表明，微生物菌剂处理能促进番

茄植株生长，提高果实产量和品质[12-13]；可有效控制

辣椒发病率，减轻疫病发生程度，缓解温室辣椒连

作障碍[14-15]。本研究结果表明，与对照相比，施用微

生物菌剂处理显著增加了辣椒的株高、茎粗、果长、

果宽和产量。说明微生物菌剂的施用对促进辣椒

植株生长、提高辣椒产量有较好的效果。这一结论

与前人在甜瓜、生菜上的研究结果相同[16-17]。

微生物群落结构是影响土壤质量和植物病害

的关键因素[18]。研究表明，不同微生物菌剂对秸秆

中可培养微生物数量有显著影响，秸秆中可培养真

菌、细菌、放线菌数量在前 30 d 显著高于不施菌剂

的对照和混合菌剂处理[19-20]；杨楠等[21]研究表明，施

加微生物菌剂可以显著提高马铃薯根际土壤细菌

OTU 数量、Chaol 指数和 ACE 指数，以及土壤中根

瘤菌属 Rhi—zobium、假单胞菌属 Pseudomonas、芽

孢杆菌属 Bacillus 等细菌属及被孢霉属 Mortierella

等真菌属物种的相对丰度[22-23]，同时减少病原真菌

数量，增加了细菌数量和生物量[24-25]。侯栋等[26]采用

微生物菌肥替代部分化肥，发现施用微生物菌肥不

仅增加了有益微生物如浮霉菌门（Planctomcetota）、

放线菌门（Actinobacteria）、厚壁菌门（Firmicures）和

被孢霉属（Mortierella）等的相对丰度，而且降低了

病原菌如油壶菌属（Olpidium）和小壶菌属（Spizello-

myces）的相对丰度。本研究结果显示，施用微生物

菌剂土壤中的真菌和细菌相对物种数量均多于

CK，OTU 数量也多于 CK。在真菌和细菌群落 α多

样性方面，SW 处理下土壤真菌和细菌中的 Chaol

指数和香农－维纳指数明显大于 CK，真菌中辛普

森指数略低于 CK，但差异不显著，而细菌中辛普森

指数相同，说明施用微生物菌剂可丰富土壤中真菌

和细菌多样性，改善土壤真菌和细菌群落结构组

成。通过 KEGG 代谢途径分析，观测不同处理土壤

细菌群落的功能基因在代谢途径上的差异和变化，

结果显示，KEGG 通路主要富集在代谢通道、遗传

信息处理、细胞过程和环境信息处理，其中代谢通

道是差异功能最显著富集的通路，相对丰度近

80%。说明施用微生物菌剂可以促进细菌生长和繁

Log2（CK-vs-SW） p-value/FDR
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信号转导 Signal transduction
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Metabolism of terpenoids and polyketides
运输和分解代谢 Transport and catabolism

其他次生代谢物的生物合成
Biosynthesis of other secondary metabolites

内分泌系统 Endocrine system
辅因子和维生素的代谢 Metabolism of cofactors and vitamins

免疫系统 Immune system
氨基酸代谢 Amino acid metabolism

Relative abundance/%
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殖，提高细菌群落多样性、优势菌群丰度及代谢物

相对丰度，改善根际土壤细菌群落结构组成。

综上所述，施用微生物菌剂显著促进了辣椒生

长，提高了产量，增加了土壤中的真菌和细菌相对

物种数量及 OTU 数，丰富了土壤中真菌和细菌多

样性，改善了土壤真菌和细菌群落结构的组成。
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