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枯萎病对菊花根际土壤微生物群落结构的影响
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［摘要］ 目的：探究患枯萎病菊花与健康菊花根际土壤微生物群落的差异。方法：以患病菊花植株和健康菊花植株根际

土壤为研究材料，采用高通量测序技术对患病植株和健康植株样本的细菌 16S rDNA 和真菌内部转录间隔区（ITS）基因进行

序列测定并进行数据分析。结果：枯萎病的发生降低了菊花根际土壤中细菌种群的丰富度和多样性程度，但对根际土壤中的

真菌 α-多样性无明显影响。菊花健康植株根际土壤细菌微生物中酸杆菌门、芽单胞菌门、硝化螺旋菌门占比高于患病植株，而

变形菌门、拟杆菌门占比低于患病植株（P<0.05）。菊花患病植株根际土壤中镰刀菌属（Fusarium）真菌占比分别为 27.49%，

14.53%，11.94%，而健康植株镰刀菌属真菌占比分别为 0.47%，1.01%，0.67%。菊花患病植株根际土壤中会出现细菌性致病菌

果胶杆菌属（Pectobacterium）和菊迪基氏菌属（Dickeya），而健康植株根际土壤中硝化类细菌、解毒类细菌、光合细菌等丰度高

于患病植株。结论：患有枯萎病地块菊花植株根际土壤微生物中细菌的物种多样性和丰富度降低，并大量富集镰刀菌属致病

真菌和积累果胶杆菌属与菊迪基氏菌属致病细菌，而健康菊花植株根际土壤微生物有益菌占比明显高于患病植株。
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Fusarium Wilt Changes Microbial Community Structure in Rhizosphere Soil of

Chrysanthemum morifolium
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［Abstract］ Objective：To explore the differences in rhizosphere microbial community structure between

Fusarium wilt-infected and healthy Chrysanthemum morifolium plants. Method： The rhizosphere soils of

diseased and healthy C. morifolium plants were sampled and subjected to high-throughput 16S ribosomal DNA

（rDNA）and internal transcribed spacer（ITS） sequencing， to identify the microbial community structure

including bacteria and fungi. Result： Fusarium wilt reduced the bacterial abundance and diversity but had no

significant effect on fungal alpha-diversity. The proportions of Acidobacteria， Gemmatimonadetes， and

Nitrospirae in rhizosphere soil of healthy C. morifolium plants were higher than those of diseased plants，while

the proportions of Proteobacteria and Bacteroidetes were lower（P<0.05）. Fusarium fungi accounted for 27.49%，

14.53%，and 11.94% in diseased plants whereas 0.47%，1.01%，and 0.67% in healthy plants.Pathogenic bacteria

Pectobacterium and Dickeya were enriched in rhizosphere soil of diseased plants. The abundances of nitrifying，
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detoxifying，and photosynthetic bacteria in rhizosphere soil of healthy plants were higher than those of diseased

plants. Conclusion： Fusarium wilt reduces the bacterial richness and diversity and triggers the enrichment of

massive Fusarium fungi，Pectobacterium，and Dickeya. The proportion of beneficial bacteria in rhizosphere soil

of healthy plants is significantly higher than that of diseased plants.

［Key words］ Chrysanthemum morifolium； Fusarium wilt； rhizosphere soil； microbial community；
high-throughput sequencing

菊花为菊科植物菊 Chrysanthemum morifolium

的干燥头状花序，为我国药食同源中药材，具有散

风清热，平肝明目，清热解毒的功效，用于风热感

冒、头痛眩晕、目赤肿痛、眼目昏花、疮痈肿毒［1］。现

代药理研究发现，菊花及其有效成分具有抗肿瘤、

调血脂、抑菌、镇痛、免疫调节、抗疲劳等多种药理

作用［2］。当前中药材农药残留问题越来越受到行业

关注，2020 年版《中华人民共和国药典》（简称《中国

药典》）已明确要求植物类中药材禁用 33 种农药。

中药材种植生产上病虫草害频发，是导致中药材农

药残留超标的关键因素。我国菊花种植上存在着

枯萎病、白绢病、黑斑病、炭疽病、病毒病、蚜虫等病

虫害问题，导致菊花药材存在着农药残留超标的风

险。湖北大别山区的麻城具有悠久的菊花种植历

史，其种植规模达 600 万 m2，是我国药用菊花的主要

产区之一。近年来麻城菊花种植上 7—9 月的枯萎

病发病较为严重，发病植株常表现为植株根系死

亡，皮层腐烂脱落，木质部完全变为黑色，呈纤维

状，严重时整株枯死，植株易拔出。多数田块出现

整片植株死亡的现象，发病率甚至高达 100%，严重

影响菊花产量与农民的经济收益。笔者从患枯萎

病植株中筛出尖孢镰刀菌、茄病镰刀菌和少部分其

他镰刀菌。该属病菌在带病秧苗、土壤和病残体中

越冬，成为次年的初侵染源，可在土壤中存活 8~20

年［3］，且传播速度快，在生产上造成很大的损失。麻

城菊花常年采用单一化、集约化种植模式，随着种

植年限的增加，田间病原菌数量也持续累加，导致

病害进一步加重，使得种植户不得不放弃一些重病

区的地块，并造成麻城菊花种植面积逐年萎缩，严

重威胁麻城菊花产业的可持续发展。现生产上菊

花病害多以化学防治为主，但该方法常常造成菊花

农药残留超标且成效欠佳；有研究表明采用农业措

施和生物措施能够有效防控土传病害的流行发生，

如增施生物有机肥［4-5］与生防制剂［6-8］可通过改善土

壤微生态以控制土传病害的传播与蔓延。

药用植物根际土壤微生物群落结构组成与土

壤健康状况有密切联系，对药用植物的生长发育、

产量、质量和抗逆能力等有重要影响。土壤传播病

害的爆发是土壤微生物特别是根际土壤微生物群

落结构失衡的结果，病害的发生打破了植物 -土壤 -

微生物相对稳定的生态系统，深刻影响着土壤微生

态环境［9］。而镰刀菌属（Fusarium）真菌是重要植物

病原菌，已引起三七［10］、白术［11］、人参［12］等药用植物

根腐病，其引起的土传性病害在生产上往往难以防

控，严重影响作物产量和品质。根际微生物组成既

可以通过有害病原微生物的积累而导致植株的大

量死亡［13］，也可以通过有益微生物的养分竞争、拮

抗作用和诱导系统抗性等机制抑制土壤中病原菌，

进而促进植物生长［14］。本研究以爆发枯萎病菊花

和健康植株的根际土壤为研究对象，采用高通量测

序技术结合生物信息学分析菊花病株和健康植株

根际土壤细菌和真菌物种组成、群落结构及多样

性，从而揭示菊花枯萎病发生的根际土壤微生物多

样性的差异及变化规律，为菊花枯萎病的综合防治

提供参考。

1 材料

研究区位于湖北省麻城市，地理位置坐标 N31°

17'16″，E115°03'02″，海拔 66 m，大陆湿润性季风气

候，年平均气温 13~16 ℃，月平均最高气温 7 月

25.9~28.2 ℃，年平均日照时数 1 634~2 229 h，年平

均降水量在 1 112.2~1 688.7 mm，全年无霜期 237 d。

Inolab7310 型台式 pH 计（德国 WTW 公司）；
SE1501FZH 型电子天平（奥豪斯仪器有限公司）；
Milli-Q 系列超纯水机（德国默克公司）；FLx800 型

荧光分析仪（美国 BioTek）；DNA 凝胶回收试剂盒

（美国 AXYGEN 公司）；Quant-iT PicoGreen dsDNA

Assay Kit（美国 Thermo Fisher Scientific 公司）；Q5

高 保 真 DNA 聚 合 酶（ 美 国 NEB 公 司 ）；High

Sensitivity DNA Kit（美 国 Agilent 公 司）；TruSeq

Nano DNA LT Library Prep Kit，MiSeq Reagent Kit

V3（600 cycles）（美国 Illumina 公司）；磷酸二氢钾、

磷酸氢二钠、氯化钠、氯化钾、氢氧化钠、浓盐酸（均

为分析纯，国药集团化学试剂有限公司）。
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2 方法

2.1 根际土壤样品采集与处理 于 2019 年 7 月在

研究区进行采样，采用多点采样法取样，在试验田

的发病地块（发病率 100%）随机选取 6 个采样点进

行患病植株的采集，健康地块（发病率 0%）随机选

取 6 个采样点进行健康植株的采集，且健康地块与

发病地块相邻。将去除大块土壤的菊花植株根收

集于 50 mL 无菌管中，置于冰上运输至实验室。晃

动根部，去除根部松散的土壤后，用 1，1-二苯基 -2-

三硝基苯肼（DPPH）缓冲液洗下残留根部土壤并进

行收集；然后将各处理的 2 株菊花的根际土壤混匀

作为一份样，最终形成 3 组重复，枯萎病菊花根际土

壤编号为 A1，A2，A3，健康菊花根际土壤编号 B1，

B2，B3。样品采用液氮速冻，置于-80 ℃冰箱保存。

2.2 土壤微生物高通量测序 样品送于上海派森

诺生物科技股份有限公司进行高通量测序。基于

16S rDNA 序列和内转录间隔区（ITS）序列对土壤中

细菌和真菌进行聚合酶链式反应（PCR）扩增和产物

纯 化 、定 量 和 均 一 化 构 建 文 库 并 在 Agilent

Bioanalyzer 上 进 行 质 检 ，质 检 合 格 的 文 库 用

Illumina HiSeq 2500 进行测序。为了整合原始双端

测序数据，首先采用滑动窗口法对 FASTQ 格式的双

端序列逐一作质量筛查。随后，利用 FLASH 软件，

对通过质量初筛的双端序列根据重叠碱基进行配

对连接。根据聚类分析序列之间的相似性分为多

个操作分类单元（OTUs），序列相似性域值设为

97%，将物种 OTUs 进行聚类和生物信息统计分析。

对于不同类别的序列，分别采用各自特定数据库作

为 OTUs 分类地位鉴定的模板序列，如针对细菌的

16S rRNA 基 因 数 据 库 选 用 Silva 数 据 库

（Release132，http：//www.arb-silva.de），针对真菌 ITS

序列：采用 UNITE 数据库（Release 7.0，https：//unite.

ut.ee/）。
2.3 测序数据分析

2.3.1 OTUs 分析 绘制稀疏曲线可以预测样本在

一系列给定的测序深度下，所可能包含的物种总数

及其中每个物种的相对丰度，还可以在相同的测序

深度下，比较不同样本中 OTUs 数的多少，从而在一

定程度上衡量每个样本的多样性高低。通过韦恩

图可直观地呈现各样本（组）所共有和独有 OTUs 所

占的比例。

2.3.2 α多样性分析 常用的度量指数主要包括侧

重于体现群落丰富度 Chao1 指数和 ACE 指数，以及

兼 顾 群 落 均 匀 度 的 Shannon 指 数 和 Simpson

指数［15］。

2.3.3 β多样性分析 β多样性分析包括主成分分

析（PCA）和样本层级聚类（hierarchical clustering）。
基于 Weighted UniFrac 距离进行 PCA，如果样本间

距 离 相 近 ，说 明 物 种 组 成 结 构 相 似 。 Weighted

UniFrac 距离与 Unweighted Unifrac 距离不同的是更

侧重于描述由群落成员丰度梯度的改变导致的样

本差异。本研究基于 Weighted UniFrac 距离矩阵，

采用非加权配对平均法进行层次聚类绘制系统发

育树。

2.3.4 物种组成分析 通过数据分析 6 个样品在门

水平上的群落结构组成情况，并通过群落柱形图分

析 6 个样品在属水平上的群落结构组成情况。

2.4 数据处理 采用 Excel 2010 软件进行统计分

析，并采用 t-检验进行双重比较。

3 结果与分析

3.1 田间病害调查 田间调查发现，麻城菊花枯萎

病始发于 6 月中下旬，且 7，8 月达到峰值，田间发病

率达 50%~100%，9 月后田间发病范围开始明显下

降。发病植株会出现叶下垂、发黄、萎蔫、枯萎等症

状；同一植株中也有黄化枯萎叶片出现于茎的一

侧，而另一侧的叶片仍正常。正常花蕾和花的生长

发育迟缓或受阻。由于入侵维管组织的病原菌不

断增殖，可观察到茎下部出现裂隙和褐变，将茎秆

横切或纵切，发现其维管束变褐，有时髓部空心，向

上扩展枝条的维管束也逐渐变成淡褐色，向下扩展

根部外皮坏死或变黑腐烂，根毛脱落。随着疾病的

发展，维管组织被阻塞，无法转运水分和所需的营

养物质，最终导致植物死亡。调查麻城洪家河村的

菊花种植基地时发现，有一地块菊花出现 100% 发

病情况，而其相邻地块菊花却全部健康。

3.2 患病植株和健康植株根际土壤 OTUs物种分类

统计 6 个样品中 DNA 的 16S rDNA 经测序共分析

得到 410 966 条有效序列数据，ITS 区共分析得到

422 576 条有效序列数据，16S 区序列长度主要范围

为 404~433 bp，ITS 区序列长度主要范围较广（144~

322 bp）。根据结果制作稀疏曲线，曲线越平缓，表

明测序结果已足够反映当前样本所包含的多样性，

继续增加测序深度已无法检测到大量的尚未发现

的新 OTUs，可以看出样品 OTUs 水平随着测序片段

的增加而迅速增加，达到峰值后保持稳定，说明测

序结果良好可用于后续实验分析。见图 1。

通过对韦恩图分析可得，患病植株和健康植株

样品所共有的细菌 OTUs 数为 2 834 个，其中患病植
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株所特有的 OTUs 数目分别为 2 140 个，健康植株所

特有的 OTUs 数目分别为 3 030 个；患病植株和健康

植株样品所共有的真菌 OTUs数为 540 个，其中患病

植株所特有的 OTUs数目分别为 801 个，健康植株所

特有的 OTUs数目分别为 926 个。可以看出，健康植

株根际土壤中所特有的细菌和真菌 OTUs 数都高于

患病植株，特别是健康植株根际土壤细菌的 OTUs

数高于患病植株将近 1 000。由此说明，健康植株根

际土壤微生物物种丰富度高于患病植株，尤其体现

在两者细菌丰度度的差异上。

3.3 患病植株和健康植株根际土壤微生物群落 α
多样性影响 本试验根据 Shannon，Simpson，Ace，

Chao1 指数得到表 1，从 Shannon，Simpson，Ace 和

Chao1 指数可得，健康植株根际土壤细菌的物种多

样性和物种丰富度都高于患病植株，且丰富度指数

存在显著差异。健康植株根际土壤真菌的物种多

样性略高于患病植株，而丰富度略低于患病植株。

可以得知，重病地中枯萎病的发生对菊花根际土壤

细菌物种多样性和物种丰富度的影响较大，而对根

际 土 壤 真 菌 物 种 多 样 性 和 物 种 丰 富 度 几 乎 无

影响。

3.4 患病植株和健康植株根际土壤微生物群落 β

多样性影响 在 OTUs水平对 β多样性进行评估，比

较患病植株与健康植株细菌和真菌群落结构组成，

用主坐标分析（PCoA）显示样本中细菌和真菌群落

结构的整体有所差异，由图 2 可以看出患病植株和

健康植株细菌和真菌群落的相对分散程度不同，健

康植株菊花根际土细菌和真菌的微生物群落较为

集中，3 组的重复数据距离并不远，说明重复较好，

且与患病植株的样本组成可以很好分开，而患病植

株菊花根际土细菌和真菌的微生物群落较为分散，

说明患病植株组内微生物群落相似性低。采用加

权组平均法（UPGMA）对样品进行样本层级聚类分

析。由图 3 显示，患病植株 3 组细菌和真菌分别聚

在一类，健康植株 3 组细菌和真菌分别聚在一类，说

明患病植株相对于健康植株的根际土壤真菌、细菌

群落组成有很大不同。结果表明，无论是细菌还是

真菌，患枯萎病植株和健康植株根际土壤样本间的

距离相差较大。

3.5 患病植株和健康植株根际土壤微生物组成比

较 患病植株和健康植株根际土壤微生物门水平

的分布情况见表 2。患病植株和健康植株根际土壤

中 丰 度 最 大 的 10 个 门 类 分 别 是 变 形 菌 门

（Proteobacteria），酸杆菌门（Acidobacteria），放线菌

门（Actinobacteria），拟杆菌门（Bacteroidetes），绿弯

菌 门 （Chloroflexi） ， 芽 单 胞 菌 门

（Gemmatimonadetes），Patescibacteria，疣 微 菌 门

（Verrucomicrobia），厚壁菌门（Firmicutes），硝化螺

旋菌门（Nitrospirae）。其中优势变形菌门在患病植

A1~A3.患病植株根际土壤；B1~B3.健康植株根际土壤（图 2，3 同）
图 1 患病植株和健康植株 OTUs水平根际土壤微生物稀疏曲线

Fig. 1 Rarefaction curve diagram of microorganism composition

in diseased and healthy Chrysanthemum morifolium at OTUs level

表 1 患病植株和健康植株根际土壤细菌和真菌 α多样性指数分析（x̄± s，n=21）

Table 1 Analysis of bacterial and fungal alpha-diversity in rhizosphere soil of diseased and healthy Chrysanthemum morifolium（x̄± s，n=21）

菌类

细菌

真菌

处理

患病植株

健康植株

患病植株

健康植株

多样性指数

Shannon

8.73±1.78

10.51±0.04

5.67±0.29

6.20±0.38

Simpson

0.956 6±0.053 9

0.998 1±0.000 2

0.930 1±0.012 5

0.950 9±0.007 9

丰富度指数

Ace

3 092.73±454.641）

3 856.54±118.58

761.33±74.93

753.31±74.24

Chao1

3 069.15±486.561）

3 851.79±122.12

756.93±73.89

751.69±72.06

注：患病植株与健康植株数据比较 1）P<0.05。
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株和健康植株根际土壤中占比最高，分别为（64.00±

13.62）%，（45.07±0.62）%，其次是酸杆菌门，分别占

（4.80±1.44）%和（16.97±1.18）%，第三为放线菌门，

分别占（6.87±2.27）%和（8.43±0.76）%。另外，患病

植 株 和 健 康 植 株 根 际 土 壤 中 芽 单 胞 菌 门

（Gemmatimonadetes）存在显著差异，分别占（2.47±

1.11）%和（7.30±1.42）%；患病植株和健康植株根际

土壤中硝化螺旋菌门（Nitrospirae）存在极显著差

异，分别占（0.33±0.12）%和（1.57±0.12）%。患病植

株和健康植株根际土壤中的优势真菌种群在门水

平的丰度分布主要有子囊菌门（Ascomycota），担子

菌门（Basidiomycota），罗兹菌门（Rozellomycota），
被 孢 霉 菌 门（Mortierellomycota），其 中 子 囊 菌 门

（Ascomycota）患病植株和健康植株根际土壤中丰

度 最 大 ，分 别 占 比 为（76.73±4.88）% ，（58.83±

9.72）%，其次是担子菌门（Basidiomycota），分别占

比为（3.70±1.85）%，（19.43±6.25）%，且两者存在显

著差异。丰度分析表明，健康植株根际土壤细菌微

生物中酸杆菌门，放线菌门，绿弯菌门，芽单胞菌

门，Patescibacteria，疣微菌门，硝化螺旋菌门占比高

于患病植株，而变形菌门、拟杆菌门占比低于患病

植株。健康植株根际土壤真菌微生物中子囊菌门

的占比低于患病植株，而担子菌门和罗兹菌门、被

孢霉菌门的占比高于患病植株。

从属水平来看，患病植株和健康植株根际土壤

中的优势细菌在属水平的丰度分布情况见表 3。患

图 2 患病植株和健康植株根际土壤细菌和真菌群落主坐标分析

Fig. 2 Principal coordinate analysis of rhizosphere soil bacterial

and fungal community of diseased and healthy Chrysanthemum

morifolium

图 3 患病植株和健康植株根际土壤细菌和真菌群落样本层级聚类

分析

Fig. 3 Hierarchical clustering analysis of rhizosphere soil

bacterial and fungal community of diseased and healthy

Chrysanthemum morifolium

表 2 门水平患病植株和健康植株细菌和真菌物种差异分析（x̄± s，

n=21）

Table 2 Analysis of bacterial and fungal species difference

between diseased and healthy Chrysanthemum morifolium at

phylum level（x̄± s，n=21）

微生物

细菌

真菌

物种（门）

变形菌门

酸杆菌门

放线菌门

拟杆菌门

Chloroflexi

Gemmatimonadetes

Patescibacteria

Verrucomicrobia

Firmicutes

Nitrospirae

Ascomycota

Basidiomycota

Rozellomycota

Mortierellomycota

other

占比平均值/%

患病植株

64.00±13.621）

4.80±1.442）

6.87±2.27

10.23±4.221）

5.13±3.46

2.47±1.111）

1.83±0.66

1.20±0.75

1.47±0.38

0.33±0.122）

76.73±4.881）

3.70±1.851）

0.43±0.171）

1.17±0.31

16.27±3.481）

健康植株

45.07±0.62

16.97±1.18

8.43±0.76

2.87±0.54

6.90±0.37

7.30±1.42I

2.97±0.12

1.77±0.26

1.47±0.25

1.57±0.12

58.83±9.72

19.43±6.25

7.8±4.56

1.60±0.43

7.8±4.56

注：患病植株与健康植株数据比较 1）P<0.05，2）P<0.01。
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病 植 株 根 际 土 壤 所 特 有 的 菌 属 有 果 胶 杆 菌 属

（Pectobacterium），菊迪基氏菌属（Dickeya）和肠杆

菌属（Enterobacter），其中果胶杆菌属和菊迪基氏菌

属在 A1 组占比为 29.48%，18.28%，在 A2 组也有少

部分占例，分别为 3.06%，1.92%。健康植株根际土

壤所特有的菌属为 MND1，且未培养的芽单胞菌科

（Gemmatimonadaceae） ， Candidatus Solibacter，

Haliangium，Bryobacter，未 培 养 的 酸 杆 菌

（Acidobacteria Bacterium），硝 化 螺 旋 菌 属

（Nitrospira）丰度显著高于患病植株根际土壤。患

病植株根际土壤的镰刀菌属明显高于健康植株根

际 土 壤 ，患 病 植 株 镰 刀 菌 属 真 菌 占 比 分 别 为

27.49%，14.53%，11.94%，而健康植株镰刀菌属真菌

占比分别为 0.47%，1.01%，0.67%。患病植株根际土

壤 真 菌 中 Apiotrichum， Solicoccozyma，

Acrophialophora 与健康植株根际土壤存在极显著

性差异，且 Massaria，Saitozyma，Sagenomella 存在显

著性差异，见表 4。患枯萎病植株的根际土壤细菌

和真菌群落结构与健康植株有很大的差异，重病田

中患有枯萎病菊花植株根际土壤微生物中镰刀菌

属致病菌出现富集，而健康田中健康菊花植株根际

土壤微生物有益菌占比明显高于患病植株。

4 讨论与结论

有研究认为土壤细菌的数量和多样性的高低

在一定程度上反映了土壤的健康状况，当根际微生

物特别是细菌区系结构合理，物种多样性程度和丰

富度越高，作物抗病能力就越强［16］。本研究中 α-多

样性分析表明患病植株的细菌物种多样性和丰富

度低于健康植株，而真菌多样性差异较小，这与邓

晓等［17］研究结果相似。伍文宪等［18］研究根肿病侵

染十字花科作物后，发现病株根际土壤与健康植株

根际土壤优势菌群结构差异明显，本研究中 β-多样

性分析结果表明患病植株根际土壤微生物群落的

组成和丰度与健康植株根际土壤存在较大差异。

对 2 种生境的优势细菌种群在门水平分析表明，健

康植株根际土壤细菌微生物中酸杆菌门，放线菌

门，绿弯菌门，芽单胞菌门，Patescibacteria，疣微菌

门，硝化螺旋菌门占比均高于患病植株，并对 2 种生

境的优势细菌种群进行属水平上的分析，发现果胶

杆菌属，菊迪基氏菌属这些常见的病原菌为患病植

根际土壤所特有的菌属，而 MND1，未培养的芽单胞

菌科（Gemmatimonadaceae），Candidatus Solibacter，

Bryobacter，未 培 养 的 酸 杆 菌（Acidobacteria

Bacterium），硝化螺旋菌属这些有益菌群丰富度均

显著低于健康植株根际土壤。对患病植株和健康

植株根际土壤真菌进行属水平上的分析，发现患病

植株根际土壤中镰刀菌属真菌占比分别为 27.49%

（A1），14.53%（A2），11.94%（A3），而健康植株镰刀

菌 属 真 菌 占 比 分 别 为 0.47%（B1），1.01%（B2），
0.67%（B3）。从麻城菊花重病地收集的病株中筛选

出的致病菌也为镰刀菌属真菌，可以推断出菊花根

际土壤中镰刀属真菌占比与菊花植株病害发生息

息相关。由此可见患枯萎病植株土壤中的根际微

生态发生了重大变化，微生物种类减少，多样性水

平下降，特别是有益微生物的种类极其数量都大量

降低，病原菌上升，群落结构发生倾斜，植物的生存

空间遭到极大的破坏，无法正常发育。

药用种植过程中出现连作障碍的现象非常普

遍，特别在一些道地产区出现连作障碍现象更为明

显。研究表明随土壤连作年限的增加，会出现有益

微生物量逐渐减少，而有害微生物量却逐渐增加的

现象［19］，并且会出现由高肥力的细菌型土壤转变为

表 3 属水平患病植株和健康植株细菌物种差异分析（x̄± s，n=21）

Table 3 Analysis of bacterial species difference between diseased

and healthy C.morifolium at genus level（x̄± s，n=21）

细菌物种（属）

果胶杆菌属

菊迪基氏菌属

未培养的芽单胞菌科

Gaiellales uncultured unidentified

Roseiflexaceae uncultured

Sphingomonas

Gemmatimonas

Rhodanobacter

Enterobacter

Candidatus Solibacter

MND1

Bradyrhizobium

Aquicella

Haliangium

Bryobacter

未培养的酸杆菌

硝化螺旋菌属

Pseudomonas

Bacillus

Pseudolabrys

占比平均值/%

患病植株

10.87±13.242）

6.73±8.222）

1.20±0.572）

0.90±0.362）

3.20±3.26

1.43±0.19

1.03±0.45

1.20±0.54

2.97±3.492）

0.57±0.121）

0.00±0.002）

1.33±0.34

1.03±0.40

0.40±0.241）

0.80±0.221）

0.17±0.052）

0.33±0.122）

1.70±0.162）

0.80±0.42

0.63±0.171）

健康植株

0.00±0.00

0.00±0.00

5.30±0.91

2.63±0.29

0.17±0.09

1.73±0.54

2.07±0.39

1.80±0.45

0.00±0.00

2.40±0.59

2.60±0.14

1.13±0.21

1.33±0.29

1.87±0.45

1.4±0.22

1.87±0.26

1.57±0.12

0.10±0.00

0.87±0.21

1.03±0.05
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低肥力的真菌型土壤的现象［20］，这种根际微生物群

落结构失调及病原菌数量增加是造成药用植物连

作障碍的原因之一。本研究中重病地为连作地，枯

萎病的爆发使连作地中病原菌数量急剧增加，导致

土壤群落结构严重失调，进一步加剧菊花产量缩

减，给农户带来巨大损失。本研究发现患枯萎病菊

花根际土壤中致病菌丰度占优势，有益菌数量大大

缩减；而对麻城菊花连作障碍的形成机制及缓解措

施有待于进一步探究。
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表 4 属水平患病植株和健康植株真菌物种差异分析（x̄± s，n=21）

Table 4 Analysis of fungal species difference between diseased

and healthy C.morifolium at genus level（x̄± s，n=21）

真菌物种（属）

镰刀菌属

Chaetomium

Massaria

Apiotrichum

Solicoccozyma

Mortierella

Microidium

Acrophialophora

Saitozyma

Sagenomella

Aspergillus

Papiliotrema

Trichoderma

Rhizopus

Staphylotrichum

Penicillium

占比平均值/%

患病植株

17.99±6.801）

5.51±3.03

15.40±5.951）

0.03±0.032）

0.37±0.182）

1.18±0.32

1.10±0.42

0.90±0.232）

0.23±0.071）

0.01±0.021）

0.49±0.40

0.59±0.33

0.69±0.54

0.12±0.03

0.73±0.50

0.35±0.12

健康植株

0.72±0.22

5.45±0.78

0.01±0.01

9.89±1.81

3.8±0.53

1.62±0.44

1.39±0.50

0.05±0.06

2.37±1.04

1.15±0.50

0.26±0.14

0.52±0.37

0.35±0.32

0.87±0.63

0.26±0.07

0.63±0.25

··186


