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番茄嫁接对设施连作下根际微生物群落的影响
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摘 要：为了研究番茄嫁接对设施连作下根际微生物群落的影响，为防治设施连作障碍提供理论依据，以宝石捷 913

为接穗，砧木二号为砧木，种植于设施连作土壤中，设置嫁接和自根 2 个处理，对番茄嫁接和自根处理植株根际土壤

微生物进行高通量测序，比较分析番茄不同处理根际土壤细菌和真菌的群落组成。结果表明，嫁接后番茄根际细菌

的丰富度指数 Chao 1 和 Observed Species 显著低于自根苗的根际土壤，但对描述多样性的 Shannon 和 Simpson 指

数无显著影响，对根际真菌的微生物多样性和丰富度指标均无显著影响；番茄嫁接后，改变了设施连作土壤中根际

微生物群落组成，黄杆菌属（Luteibacter）、JG30-KF-AS9、长微菌属（Longimicrobium）、小肽菌属（Micropepsis）的相对

丰度显著高于自根处理；戴氏菌属（Dyella）、独岛杆菌属（Dokdonella）、MND1、蒂斯特拉菌属（Tistrella）、土壤小杆菌

属（Edaphobaculum）、不黏柄菌属（Asticcacaulis）的相对丰度显著低于自根处理。在真菌中，瓶梗青霉属（Phialemo-

nium）、腐质霉属（Humicola）、念珠菌属（Candida）、裸囊菌属（Gymnoascus）、白鬼伞属（Leucocoprinus）的相对丰度显

著高于自根处理；镰刀菌属（Fusarium）、枝顶孢属（Acremonium）、亡革菌属（Thanatephorus）、新胶鼓菌属（Neobulgar-

ia）、肉座菌属（Hypomyces）的相对丰度显著低于自根处理。综合分析，枯萎病致病菌镰刀菌属（Fusarium）、亡革菌属

（Thanatephorus）的相对丰度下降，有益细菌长微菌属（Longimicrobium）相对丰度增高是番茄嫁接后抗性增强、能有

效防治设施土壤连作障碍的原因之一。
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Abstract: To investigate the effects of tomato grafting on rhizosphere microbial community under facility continuous

cropping, and to provide a theoretical basis for the prevention and control of continuous cropping obstacles, this study

used Gemje-913 as the scion and Zhenmu No. 2 as the rootstock. Two treatments, grafting and self-rooting, were set up in

continuously cropped facility soil. High- throughput sequencing technology was employed to comparatively analyze the

community composition of bacteria and fungi in rhizosphere soil under the two treatments. The results showed that under

the grafting treatment, the richness indexes Chao 1 and Observed Species of bacteria were significantly lower than those

under the self-rooted treatment, while the diversity indexes of Shannon and Simpson showed no significant differences.

For rhizosphere fungi, neither microbial diversity nor richness indexes were significantly affected by grafting. In terms of

community composition, after grafting, the relative abundances of the genera Luteibacter, JG30-KF-AS9, Longimicrobi-

um, and Micropepsis were higher than those in the self-rooting treatment, whereas the relative abundances of Dyella, Dok-

donella, MND1, Tistrella, Edaphobaculum, and Asticcacaulis were lower. Among fungi, the grafting treatment increased

··158



第9期 ，等：生化及果实品质的影响 试验研究

番茄是全球广泛种植的重要大宗蔬菜之一，其

设施连作栽培模式在提高产量的同时，也面临着土

传病害频发、土壤微生物群落结构失衡等连作障碍

问题。除了番茄、茄子及辣椒等茄果类作物外，设

施连作障碍也是西瓜、甜瓜及黄瓜等设施主要作物

生产中面临的主要问题。嫁接作为一种有效应对

连作障碍的农业技术手段，已广泛应用于提高作物

对土传病害的抗性，提升作物产量。前期研究表

明，嫁接不仅能够显著提高番茄对青枯病等土传病

害的抗性[1]，还能通过改变根系分泌物的成分和数

量，影响根际微生物群落的结构和功能多样性 [2]。

嫁接可以通过改变根际微生物群落结构来提高番

茄的抗病性。刘斯晗等[3]通过研究两种高抗青枯病

砧木和高感青枯病番茄的砧穗嫁接苗，发现嫁接可

以显著提高根际微生物的多样性，特别是增加了变

形菌门和拟杆菌门的细菌物种。此外，朱瑜等[4]也

通过高通量测序技术，对比了不同砧木嫁接番茄的

根际微生物群落，发现嫁接植株的根际微生物 OTU

数量显著增加，且在门分类水平上，放线菌门和厚

壁菌门的细菌丰度占比更高。吴凤芝等[5]通过研究

不同枯萎病抗性西瓜品种自根苗、嫁接苗和砧木不

同生育期根际土壤微生物数量及群落结构的变化，

发现嫁接提高了感病品种根际土壤细菌、放线菌等

微生物数量，枯萎病菌的积聚得到了抑制。根系分

泌物是植物与根际微生物相互作用的重要媒介，其

成分和含量的变化直接影响根际微生物的种类和

数量，根系分泌物在调节根际微生物群落中发挥着

重要作用。宋阳[6]通过研究嫁接西瓜的根系分泌物

特征，发现嫁接显著提高了根系分泌物中低分子物

质的香农指数和丰富度，以及一些与生物非生物胁

迫抗性有关的蛋白含量。同样，刘斯晗等[3]也通过

GC-MS 技术对接种青枯菌后的植株根系分泌物进

行组分鉴定分析，筛选新的抗病活性物质。此外，

尧甜[7]通过研究甘氨酸对嫁接西瓜根系分泌和根际

微生物的影响，发现甘氨酸能增加嫁接西瓜苗根系

分泌物的种类和数量，从而改善土壤理化性质。袁

飞 [8]通过研究嫁接冬瓜提高枯萎病抗性的化感机

制，发现嫁接冬瓜植株的根系分泌物和土壤浸提液

对枯萎病菌菌丝生长有显著的化感抑制效果。同

样，韦利娜[9]通过研究抗病砧木根系分泌物对嫁接

甜瓜抗枯萎病的影响，发现嫁接显著增加了植株根

际微生物的数量，改善了嫁接植株的微生物环境。

虽然前人就番茄嫁接开展了相关研究，但不同地区

土传病害不同，其嫁接效果也不同，针对西南设施

主产区在设施连作条件下土壤微生物群落的相关

研究仍鲜见报道。

为此，笔者选用在设施番茄生产中抗土传病害

较好的番茄砧木，基于高通量测序技术系统分析长

期设施连作土壤下嫁接对番茄植株根际土壤细菌

和真菌群落组成的影响，围绕其特异性，探究致病

菌与有益菌的协同作用，进一步阐明嫁接提高番茄

抗病性的原理，以期为设施番茄防治土传病害提供

参考。

1 材料与方法

1.1 材料

番茄品种为宝石捷 913，购自荣县双怀蔬菜种

植家庭农场；嫁接苗砧木为砧木二号（广州亚蔬园

艺种苗有限公司），抗枯萎病、青枯病、南方根结线

虫等土传病害，购自武汉满丰收农资有限公司。

1.2 土壤采样地点

土壤采样在自贡市荣县鼎新镇设施蔬菜种植

基地进行，该基地进行设施番茄连作 13 a（年）以上，

土壤采样大棚已连续多年出现自根苗大面积死亡、

嫁接苗无死亡现象。

1.3 试验设计

2025 年 2—6 月在四川省农业科学院园艺研究

所狮子山科研园塑料大棚内进行盆栽试验，定植盆

高度 21 cm、直径 21 cm，定植盆内装自贡采样土

壤。设置 2 个处理，JJ：砧木二号×宝石捷 913 嫁接

植株；ZG：宝石捷 913 自根植株。待接穗幼苗长至

2 叶 1 心时采用劈接法嫁接。每个处理设置 3 个重

复，每个重复种植 10 株，番茄生长采用常规管理方

法，采用滴灌自动供给水肥，营养液参照霍格兰德

the relative abundances of Phialemonium, Humicola, Candida, Gymnoascus, and Leucocoprinus, while decreasing the rel-

ative abundances of Fusarium, Acremonium, Thanatephorus, Neobulgaria, and Hypomyces. Collectively, these findings in-

dicate that grafting reduced the relative abundances of the pathogenic fungi Fusarium and Thanatephorus, which are asso-

ciated with Fusarium wilt, while increasing the relative abundance of the beneficial bacteria Longimicrobium increased.

This may be one of the reasons why grafting enhances tomato resistance and could effectively alleviates continuous crop-

ping obstacles in facility soil.

Key words: Tomato; Grafting; Facility continuous cropping; Rhizosphere microbial community
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营养液配方配比。

番茄植株定植 60 d 后，参照朱瑜等[4]的方法，采

集根际土壤样品，于-80 ℃冰箱中保存备用。

1.4 根际土壤微生物群落分析

1.4.1 土壤细菌微生物群落分析 有以下几项内容。

（1）DNA 抽提和 PCR 扩增

样本的基因组 DNA 按照 MagPure Soil DNA

LQ Kit（Magan）试 剂 盒 说 明 书 提 取 。 扩 增

16SrRNA 基因的 V3~V4 可变区，采用通用引物

343F（5'-TACGRAGGCAG-3'）和 798R（5'-AGGG-

TATCTAATCCT-3'）扩增。

（2）文库构建和测序

PCR 扩增产物使用琼脂糖凝胶电泳检测。使

用 Illumina NovaSeq 6000 测序平台进行测序，并生

成 250 bp 双端 reads。

（3）生物信息学分析

原始双端测序序列首先使用 Trimmomatic 软

件进行质控，去除接头污染及低质量碱基。随后，

利用 FLASH 软件对质控后的高质量序列进行双端

拼接。拼接完成后，采用 UCHIME 软件检测并去除

序列中的嵌合体。经上述预处理获得有效序列后，

使用 VSEARCH 软件基于 97%的序列相似度阈值

将序列聚类为操作分类单元（operational taxonomic

units，OTU）。选取各 OTU 的代表序列，通过 QI-

IME 软件包与 SILVA 数据库（v 138）进行比对，并

利用 RDP Classifier 进行物种分类注释，保留置信

度阈值（confidence threshold）大于 0.7 的注释结果。

1.4.2 土壤真菌微生物群落分析 有以下几项内容。

（1）DNA 提取和 PCR 扩增

样本的基因组 DNA 采用 MagPure Soil DNA

LQ Kit（Magan）试剂盒提取。利用通用引物 ITS1F

（5'- CTTGGTCATTTAGAGGAAGTAA- 3'）和 ITS2

（5'-GCTGCGTTCTTCATCGATGC-3'）扩增 ITS 基

因 ITS1 可变区。

（2）文库构建和测序

PCR 扩增产物使用电泳检测。使用 Illumina

NovaSeq 6000 测序平台进行测序，并生成 250 bp 双

端 reads。

（3）生物信息学分析

利用 Cutadapt 软件对原始数据序列进行引物

序列的剪切处理。采用 DADA2 对上一步合格的双

端原始数据进行质量过滤和降噪，具体按照 QIIME

2（2020.11）的默认参数执行。通过拼接和去除嵌合

体等质控分析，生成代表序列及 ASV 丰度表。每

个 ASV 的代表序列在使用 QIIME2 软件包选中后，

所有的代表序列都会与 Unite 资料库进行比对并得

到注解。物种比对分析注释使用 q2 - feature - clas-

sifier 软件默认的参数。ASV 以及多样性指数稀释

曲线见图 1，可以看出，测序深度满足微生物多样性

分析需求。

1.5 数据分析

采用 QIIME 软件进行 Alpha 和 Beta 多样性分

析。利用 R 计算 unweighted uniFrac 距离矩阵，然

后采用主坐标分析（PCoA）评估样本的 Beta 多样

注：棕色、红色、蓝色表示自根苗根际土的 3 个重复；橙色、绿色、紫色表示嫁接苗根际土的 3 个重复。

Note: Brown, red and blue represent three replicates of rhizosphere soil of self-rooted seedlings; orange, green, and purple are three replicates

representing the rhizosphere soil of grafted seedlings.

图 1 细菌（A）和真菌（B）ASV 及多样性指数稀释曲线

Fig. 1 ASV and diversity index dilution curves of bacteria（A）and fungi（B）
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性。基于 R 包，采用 T-test 统计算法，对细菌和真菌

属水平差异物种丰度前 10 的物种进行相对丰度差

异分析。

2 结果与分析

2.1 对根际土壤微生物群落的影响

分析不同样品（组）之间共有、特有的 OTU 和

ASV 个数，绘制韦恩图，了解每个样本 OTU 和

ASV 个数及样本之间共有 OTU 和 ASV 个数。由

图 2 可以看出，自根番茄根际和嫁接番茄根际细菌

共有 609 个 OTU 相同，自根番茄根际和嫁接根际

细菌独有的 OTU 个数分别是 975 和 769 个；自根

番茄根际和嫁接番茄根际真菌共有 120 个 ASV 相

同，独有的 ASV 个数分别是 125 个和 139 个。

由图 3 可以看出，设施连作根际土壤中有罗河

杆菌属（Rhodanobacter）、黄杆菌属（Luteibacter）、假

拉布里斯菌属（Pseudolabrys）、戴氏菌属（Dyella）、

链霉菌属（Streptomyces）、普伊亚菌属（Puia）、东亚

注：ZG 表示自根苗根际土，JJ 表示嫁接苗根际土。下同。

Note: ZG represents the rhizosphere soil of self-rooted seedlings, JJ represents the rhizosphere soil of grafted seedlings. The same below.

图 2 嫁接和自根番茄根际土壤细菌（A）OTU 和真菌（B）ASV 韦恩图

Fig. 2 Bacteria（A）OTU and fungi（B）ASV Venn diagram of rhizosphere soil of grafted and own-rooted tomatoes
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图 3 根际土壤中的细菌（A）和真菌（B）群落组成
Fig. 3 The community composition of bacteria（A）and fungi（B）in rhizosphere soil
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其他 Others
黄单胞菌属 Luteimonas
WD2101_Soil_group
MND1
JG30-KF-AS9
假氨杆菌属 Pseudaminobacter
独岛杆菌属 Dokdonella
鲍尔迪亚菌属 Bauldia
德沃西亚菌属 Devosia
东亚菌属 Dongia
普伊亚菌属 Puia
链霉菌属 Streptomyces
戴氏菌属 Dyella
假拉布里斯菌属 Pseudolabrys
黄杆菌属 Luteibacter
罗河杆菌属 Rhodanobacter

其他 Others
锥毛壳属 Coniochaeta
多米尼克菌属 Dominikia
亡革菌属 Thanatephorus
枝顶孢属 Acremonium
丝核菌属 Rhizoctonia
丝盖伞属 Inocybe
亚柱囊担菌属 Subulicystidium
念珠菌属 Candida
丝衣霉属 Byssochlamys
假散囊菌属 Pseudeurotium
腐质霉属 Humicola
毛葡孢霉属 Botryotrichum
瓶梗青霉属 Phialemonium
镰刀菌属 Fusarium
被孢霉属 Mortierella
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Sample simpson chao1 shannon observed_species
ZG-1 0.98782 990.6963 8.414956 981.3
ZG-2 0.987203 972.4974 8.348943 962.3
ZG-3 0.986932 977.1437 8.361976 962
JJ-1 0.982555 832.699 7.903555 826
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菌属（Dongia）、德沃西亚菌属（Devosia）、鲍尔迪亚

菌属（Bauldia）、独岛杆菌属（Dokdonella）、假氨杆菌

属（Pseudaminobacter）等属的细菌相对丰度较高；

被孢霉属（Mortierella）、镰刀菌属（Fusarium）、瓶梗

青霉属（Phialemonium）、毛葡孢霉属（Botryotri-

chum）、腐质霉属（Humicola）、假散囊菌属（Pseudeu-

rotium）、丝衣霉属（Byssochlamys）、念珠菌属（Can-

dida）、亚柱囊担菌属（Subulicystidium）、丝盖伞属

（Inocybe）等属的真菌相对丰度较高。自根和嫁接

处理的根际土壤均包含以上细菌和真菌群落，只是

不同菌群的相对丰度有所不同。

2.2 对Alpha多样性和Beta多样性的影响

2.2.1 Alpha多样性 Alpha 多样性指数主要用于

分析反映生物环境内物种的多样性程度，Observed

Species 和 Chao 1 指数描述丰富度，Shannon 和

Simpson 指数描述多样性。由图 4 可以看出，自根

和嫁接的番茄根际土壤的细菌和真菌 Simpson 和

Shannon 指数无显著差异，说明嫁接对根际土壤微

生物多样性无显著影响。嫁接后细菌的 Chao 1 和

Observed Species 指数均显著低于自根苗的根际土

壤，说明嫁接显著降低了细菌的丰富度，但对真菌

的丰富度无显著影响。

注：*表示在 0.05 水平差异显著，ns 表示无显著差异。

Note: * indicates a significant difference at 0.05 level, ns indicates no significant difference.

图 4 嫁接对土壤细菌（A）和真菌（B）Alpha 多样性的影响

Fig. 4 Effects of grafting on Alpha diversity of soil bacteria（A）and fungi（B）
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图 5 嫁接番茄根际土壤细菌（A）和真菌（B）Beta 多样性的 PCoA 分析

Fig. 5 PCoA analysis of Beta diversity of soil rhizosphere bacteria（A）and fungi（B）by grafted tomatoes
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2.2.2 Beta多样性 Beta 多样性是生境间的多样

性程度指标。图 5 中的 R2表示差异解释度，值越大

则解释度越高；P＜0.05 则认为差异显著。采用

Bray-Curtis 相似性指数，观察到自根和嫁接之间细菌

（P=0.1）和真菌（P=0.1）的 Beta 多样性不存在显著

差异。Adonis 统计数据显示，在细菌分析中 R2值

较高，为 0.77；在真菌分析中 R2值为 0.50。以上结果

说明，嫁接对根际生境多样性无显著影响。

张泽锦，等：番茄嫁接对设施连作下根际微生物群落的影响

2.3 根际差异微生物的筛选

2.3.1 随机森林分析 对不同处理根际土壤细菌

和真菌物种进行随机森林分析，从上到下，物种对

模型的重要性依次递减；可认为这些重要性靠前的

物种是不同处理间差异的标志物种。由图 6 可以

看出，嫁接和自根番茄根际土壤中细菌差异标志物

种按差异重要程度从大到小分别有戴氏菌属（Dy-

ella）、土壤小杆菌属（Edaphobaculum）、黄杆菌属

（Luteibacter）、独岛杆菌属（Dokdonella）、不黏柄菌

属（Asticcacaulis）、MND1、蒂斯特拉菌属（Tistrel-

la）、小肽菌属（Micropepsis）等属；真菌按差异重要

程度从大到小贡献分别有裸囊菌属（Gymno-

ascus）、白鬼伞属（Leucocoprinus）、亡革菌属（Than-

atephorus）、枝顶孢属（Acremonium）、念珠菌属

（Candida）、腐质霉属（Humicola）、新胶鼓菌属

（Neobulgaria）、瓶梗青霉属（Phialemonium）、镰刀菌

属（Fusarium）等属。

2.3.2 差异微生物筛选 图 7 中显示有显著差异

的 前 10 个 属 的 相 对 丰 度（Kruskal- Wallis，P<

0.05）。结果发现，嫁接后根际细菌中黄杆菌属

（Luteibacter）、JG30-KF-AS9、长微菌属（Longimi-

crobium）、小肽菌属（Micropepsis）的相对丰度显
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图 6 根际土壤细菌（A）和真菌（B）随机森林分析

Fig. 6 Random forest analysis of rhizosphere soil bacteria（A）and fungi（B）
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genus ZG_mean JJ_mean p-value significant FDR_P ZG-1 ZG-2 ZG-3
Luteibacter 0.005554 0.062491 0.010504 * 0.059553 0.004833 0.005199 0.0066313
Dyella 0.032445 0.007946 0.000394 *** 0.01387 0.032411 0.034549 0.030375631
Dokdonella 0.01714 0.008654 0.003638 ** 0.035274 0.015746 0.018412 0.017262771
JG30-KF-AS90.006863 0.016196 0.004683 ** 0.039861 0.009054 0.005567 0.00596817
MND1 0.0183 0.004087 0.000212 *** 0.011095 0.019748 0.017654 0.017498075
Tistrella 0.018051 0.000387 0.004338 ** 0.039697 0.017321 0.020361 0.016471293
Edaphobaculum0.014694 0.002253 5.92E-05 *** 0.007619 0.014325 0.015704 0.014054077
Asticcacaulis0.011231 0.005433 0.009211 ** 0.058126 0.01006 0.011654 0.011979122
Longimicrobiaceae0.005158 0.010899 0.002332 ** 0.028453 0.005096 0.005394 0.00498417
Micropepsis0.005032 0.01068 0.017939 * 0.086392 0.004724 0.004852 0.005518953
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genus ZG_mean JJ_mean p-value significant FDR_P ZG-1 ZG-2 ZG-3
Luteibacter 0.005554 0.062491 0.010504 * 0.059553 0.004833 0.005199 0.0066313
Dyella 0.032445 0.007946 0.000394 *** 0.01387 0.032411 0.034549 0.030375631
Dokdonella 0.01714 0.008654 0.003638 ** 0.035274 0.015746 0.018412 0.017262771
JG30-KF-AS90.006863 0.016196 0.004683 ** 0.039861 0.009054 0.005567 0.00596817
MND1 0.0183 0.004087 0.000212 *** 0.011095 0.019748 0.017654 0.017498075
Tistrella 0.018051 0.000387 0.004338 ** 0.039697 0.017321 0.020361 0.016471293
Edaphobaculum0.014694 0.002253 5.92E-05 *** 0.007619 0.014325 0.015704 0.014054077
Asticcacaulis0.011231 0.005433 0.009211 ** 0.058126 0.01006 0.011654 0.011979122
Longimicrobiaceae0.005158 0.010899 0.002332 ** 0.028453 0.005096 0.005394 0.00498417
Micropepsis0.005032 0.01068 0.017939 * 0.086392 0.004724 0.004852 0.005518953

0.00

0.02

0.04

0.06

0.08

0.10

相
对
丰
度

R
el

at
iv

e 
ab

u
n

d
an

ce

属Genus

A ZG JJ

0.00

0.05

0.10

0.15

0.20

0.25

相
对
丰
度

R
el

at
iv

e 
ab

u
n

d
an

ce

属Genus

B
ZG JJ

图 7 差异最大的 10 个细菌（A）和真菌（B）属

Fig. 7 The 10 genera of bacteria（A）and fungi（B）with the greatest difference

A B

著高于自根处理；戴氏菌属（Dyella）、独岛杆菌

属（Dokdonella）、MND1、蒂斯特拉菌属（Tistrel-

la）、土壤小杆菌属（Edaphobaculum）、不黏柄菌属

（Asticcacaulis）的相对丰度显著低于自根处理。

在真菌中，瓶梗青霉属（Phialemonium）、腐质霉属

（Humicola）、念 珠 菌 属（Candida）、裸 囊 菌 属

（Gymnoascus）、白鬼伞属（Leucocoprinus）的相对

丰度显著高于自根处理；镰刀菌属（Fusarium）、

枝顶孢属（Acremonium）、亡革菌属（Thanatepho-

rus）、新 胶 鼓 菌 属（Neobulgaria）、肉 座 菌 属

（Hypomyces）的相对丰度显著低于自根处理，特

别是亡革菌属（Thanatephorus）在嫁接根际土壤

中未检出。

3 讨论与结论

设施土壤连作障碍已经成为限制设施蔬菜健

康发展的主要问题，其主要原因之一就是长期连作

导致土壤中有益微生物（如放线菌、某些真菌）的数

量减少，而病原菌数量增加，导致土壤生态系统的

平衡被打破。设施番茄连作 20 a 后，土壤中的放线

菌数量显著减少，而病原真菌（如尖孢镰刀菌）的数

量大幅增加[10-11]，导致了植株遭受土传病害，最终导

致产量下降。设施西瓜连作 10 a 也出现类似情况，

真菌多样性指数显著降低，子囊菌门（含多种致病
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Fig. 6 （continued）
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菌）占比上升 10.96%，担子菌门等有益菌群占比下

降 13.42%，土壤理化性质与酶活性同步恶化[12]。本

研究通过高通量的根际土壤微生物分析，发现设施

连作土壤中存在镰刀菌属（Fusarium）、亡革菌属

（Thanatephorus）等致病真菌，还有与致病真菌协同

起作用的腐质霉属（Humicola）真菌等菌群，这类微

生物与瓜类连作障碍发生的菌群特征吻合。镰刀

菌属（Fusarium）真菌可引起番茄、香蕉及豇豆等作

物枯萎病，水稻和玉米的苗枯病等，广泛分布于土

壤中，是一类重要的植物病原真菌，是导致设施连

作西瓜发生枯萎病的主要致病菌 [13- 16]。亡革菌属

（Thanatephorus）真菌可以引起西瓜、甜瓜的枯萎

病[17-18]。腐质霉属（Humicola）真菌在西瓜连作障碍

土壤中的丰度比轮作系统高 1.8 倍，显示出其对连

作环境的特殊适应性[19]，与镰刀菌属真菌通过促进

彼此的生长、破坏土壤微生物群落平衡加剧了土传

病害的风险。协同作用可能加剧土传病害风

险[20-22]。由本次根际微生物分析可以看出，未见番

茄常见青枯病的致病青枯雷尔氏菌（Ralstonia sola-

nacearum），设施土壤连作大棚内番茄死苗的原因

是镰刀菌属（Fusarium）真菌引起的枯萎病。

土壤健康程度的一个重要指标是土壤微生物

的多样性。番茄嫁接后细菌的丰富度指数 Chao 1

和 Observed Species 显著低于自根苗的根际土壤，

但对描述多样性的 Shannon 和 Simpson 指数无显

著影响；对根际真菌以上 4 个指标均无显著影响。

这与嫁接后提高土壤 Alpha 微生物多样性有所不

同[23-24]，原因可能是本研究采用土传病害发生严重

的土壤进行试验，砧木根际分泌的化学物质可以抑

制一部分真菌的生长，导致了细菌丰富度降低。虽

然番茄嫁接后，在设施连作土壤中可以降低根际的

微生物丰富度，但通过 Beta 多样性分析，发现对其

生境多样性无显著影响，不会引起其他生态差异。

差异微生物主要是由嫁接后砧木与自根苗的

根不同所导致的，不同根系分泌的化学物质对根际

菌群组成造成了影响，可培养细菌数量增加，而真

菌数量减少，有助于抑制病原菌的生长，从而降低

土传病害的发生风险[25]。本研究结果表明，番茄嫁

接后，可以显著提高长微菌属（Longimicrobium）细

菌相对丰度。Longimicrobium 可以改变土壤酸碱

度，促进土壤肥力的提升和植物的养分吸收，通过

改变根际微环境进而影响其他微生物的群落结构，

通过分泌抗菌物质或竞争资源进而减少植物病害

的发生[26-29]。嫁接后能够显著降低土壤中致病菌镰

刀菌属（Fusarium）和亡革菌属（Thanatephorus）的相

对丰度，特别是亡革菌属（Thanatephorus）在嫁接根

际土壤中未检测到，说明砧木对此真菌有强烈的抑

制作用。这与其他研究类似，嫁接显著减少了根际

土壤中病原微生物的数量，如烟草和番茄根际土壤

中镰刀菌属和赤霉菌属的丰度降低，从而减轻了土

传病害的发生[4，30]。此外，嫁接后根际土壤中腐质霉

属（Humicola）真菌相对丰度有所升高，但从实际应

用中可以看出，其协同致病能力有限，不足以导致

番茄发病。由此可见，番茄嫁接通过重塑根际微生

物群落结构，显著提升有益菌 Longimicrobium 属丰

度，同时强力抑制镰刀菌属、亡革菌属（亡革菌未检

出）等致病菌，这与西瓜、黄瓜嫁接防控连作障碍的

核心机制一致：通过砧木调控根际微生态、富集生

防菌、抑制病原菌，降低土传病害风险。

综上所述，在自贡地区，番茄采用砧木二号作

为嫁接砧木可以降低番茄死苗率，能有效防控设施

土壤中的土传病害，相比设施土壤消毒等手段，更

简单易行，便于推广。通过番茄根际土壤细菌和真

菌群落分析，发现在设施番茄生产的土壤采样点，

枯萎病是导致番茄死苗的主要因素。番茄嫁接后，

改变了设施连作土壤中根际微生物群落组成，提高

了有益 Longimicrobium 属细菌相对丰度，降低了枯

萎病致病菌镰刀菌属（Fusarium）、亡革菌属（Thana-

tephorus）的相对丰度，这是番茄嫁接后抗性增强且

能有效防治设施土壤连作障碍的原因之一。本研

究结果为西南地区设施蔬菜（含瓜类）连作障碍绿

色防控提供了微生物层面的理论支持，也为砧木筛

选与连作土壤改良提供了实践参考。
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