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AAbstract:bstract: Exploring the changes in the bacterial community and its influencing factors in the rhizosphere soil of late

blight- affected potatoes under heavy metal stress in a geologically high background area is crucial to guarantee the

safety of potato production. Rhizosphere soil samples were collected from both healthy and late blight-diseased potato

plants ('Qingshu 9', 'Weiyu 5' and 'Weiyu 3'). Subsequently, the soil pH, organic matter content and heavy metal

地质高背景区晚疫病马铃薯根际土壤细菌群落
对重金属胁迫的响应

刘 芳 1，刘鸿雁 1,2*，王旭莲 1，居贤杭 1，李春燕 1，赵 群 1，彭贵兰 1

（ 1. 贵州大学农学院，贵州 贵阳 550025；2. 喀斯特地质资源与环境教育部重点实验室，贵州 贵阳 550025 ）

收稿日期：2024-01-12
基金项目：国家自然科学基金项目（42067028）；贵州省科技计划项目（黔科合后补助 [2020]3001）。
作者简介：刘芳（1998-），女，硕士研究生，研究方向为土壤重金属污染。

*通信作者（Corresponding author）：刘鸿雁，博士，教授，研究方向为土壤环境与污染修复，E-mail: hyliu@gzu.edu.cn。

摘 要：探究地质高背景区重金属胁迫下晚疫病马铃薯根际土壤细菌群落变化及其影响因素，对马铃薯安全生产具有

重要意义。采集马铃薯（‘青薯 9号’‘威芋 5号’和‘威芋 3号’）健康植株和晚疫病发病植株根际土壤，检测土壤 pH、有机质

和重金属含量，用 Illumina MiSeq高通量测序技术分析细菌群落；采集马铃薯块茎，测定重金属含量。试验区土壤Cd、Cr
和Zn含量均值分别为2.14、170和220 mg/kg，Cd含量超过国家土壤质量标准风险管制值，Cr和Zn含量超筛选值。马铃薯块茎

仅1个样品Cd含量为0.103 mg/kg，超过国家食品安全限值标准。发病马铃薯根际土壤优势细菌门及其相对丰度主要为变形菌门

（Proteobacteria）33.16%~39.09%、放线菌门（Actinobacteria）13.45%~17.11%；优势菌属主要为鞘脂单胞菌属（Sphingomonas）
8.78%~12.30%、芽单胞菌属（Gemmatimonas）6.22%~7.61%，发病植株优势菌相对丰度与健康植株存在差异。不同品种间细

菌多样性与丰度不同，马铃薯感染晚疫病后根际土壤细菌群落多样性升高，细菌菌群丰度下降。主成分分析显示发病植株

与健康植株细菌群落差异性贡献率为 29.59%。冗余分析结果表明，土壤重金属和 pH显著影响土壤细菌群落组成和结构，

对优势菌群的影响尤为明显，健康与发病植株间细菌群落的差异受土壤Pb、Cr胁迫的影响更大。因此，地质高背景区重金

属胁迫下马铃薯可实现安全生产，染病马铃薯植株根际土壤细菌群落多样性降低，丰富度上升，土壤Pb、Cr通过改变根际

土壤细菌群落有益菌类而影响晚疫病的发生和发展。
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马铃薯（Solanum tuberosum L.）是茄科茄属一年

生草本植物，不仅是重要粮食作物，还是重要

经济作物[1]。中国是全球最大马铃薯生产国，贵州

省种植面积和总产量均位居全国第二，黔西北威

宁县年种植面积在 10.24 万 hm2 以上，产量超

45.38万 t。马铃薯晚疫病是由致病疫霉（Phytophthora
infestans）引起的一类农作物病害，致病疫霉具有

易变异性和快速进化的特点[2]；马铃薯生长发育中

其块茎、叶、花蕾等均能感染晚疫病，导致马铃

薯生物量减少甚至绝产[3]。世界马铃薯产区均有晚

疫病发生，中国西南地区属高发病区域，其中威

宁县马铃薯晚疫病较为严重，每年可造成约 10%
减产。黔西北是典型的喀斯特及玄武岩地质高背

景区，以镉（Cd）为主的土壤重金属背景值远高于

全国平均值，是全国农用地土壤重金属超标连片

面积最大区域之一[4]，有研究表明，马铃薯生物可

给性均与 Cd污染浓度呈正相关，食用 Cd污染物

会危害人体健康[5]。

根际微生物参与养分循环和有机质分解，在

根际微环境中发挥重要作用，对植物抗逆性 [6-8]、

生长发育及适应各种环境胁迫具有重要作用[9]。研

究表明，染病后作物土壤根际微生物与健康植株

有较大差异 [10]，且重金属与土壤微生物的数量和

群落多样性密切相关 [11]。谢朝等 [12]通过盆栽试验

证明当 Cd浓度介于 10~100 mg/kg，随 Cd浓度增

加，马铃薯根部土壤微生物多样性相应减少。任

益等 [13]研究地质高背景区马铃薯根际土壤真菌群

落，结果表明马铃薯晚疫病降低真菌多样性但提

高其丰富度；且 Cd和 pH是引起马铃薯根际真菌

群落组成变化的环境因素之一。细菌在土壤中数

量庞大，利用植物根系释放的养分与植物建立共

生关系。通过植物释放的多种化合物，即根系分

泌物作为细菌的食物来源，对植物生长产生影

响 [14,15]。研究表明 [16-20]，许多菌种如粘杆菌、芽孢

concentrations were analyzed. The bacterial community was analyzed using Illumina MiSeq high-throughput sequencing,

while the heavy metal content in the potato tubers was determined simultaneously. In the soil of the tested area, the

mean concentrations of Cd, Cr and Zn were 2.14, 170 and 220 mg/kg, respectively. Cd levels exceeded the risk control

threshold of the national soil quality standard, while Cr and Zn levels exceeded the screening values. Among the

potato tuber samples, only one exhibited a Cd concentration of 0.103 mg/kg, exceeding the national food safety limit

standard. The predominant bacterial phyla and their relative abundances in the rhizosphere soil of diseased potatoes

were Proteobacteria (33.16%-39.09% ) and Actinobacteria (13.45%-17.11% ); the predominant bacteria were primarily

Sphingomonas (8.78%-12.30% ) and Gemmatimonas (6.22%-7.61% ). The relative abundance of dominant bacteria

differed in diseased plants compared to healthy plants, with variations observed among different plant varieties in terms

of bacterial diversity and abundance. After potato late blight infection, there was an increase in the diversity of the

bacterial community in the rhizosphere soil, while the abundance of the bacterial community decreased. Principal

component analysis revealed that the contribution rate of bacterial community differences between diseased plants and

healthy plants was 29.59%. The results of redundancy analysis indicated that soil heavy metals and pH had a significant

impact on the composition and structure of the soil bacterial community, particularly on the dominant bacteria. The

differences in the bacterial community between healthy and diseased plants were more influenced by soil stress from Pb

and Cr. Therefore, potatoes could achieve safe production even under heavy metal stress in high geological background

areas. In the rhizosphere soil of infected potato plants, the diversity of the bacterial community decreased while the

richness increased. The occurrence and development of late blight were affected by soil Pb and Cr through alterations in

the beneficial bacteria within the rhizosphere soil bacterial community.

Key Words:Key Words: Karst geological high-background area; heavy metal; potato late blight; soil rhizosphere; bacterial

community
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杆菌、假单胞杆菌、链霉菌，均可在抵御外界环

境因素影响时，保护植物免受病害侵染，且抑菌

功效比真菌、放线菌更为有效，在预防和降低马

铃薯晚疫病等相关卵菌病害方面起重要作用。本

试验选择在黔西北地质高背景区采集‘青薯 9号’

‘威芋5号’‘威芋3号’健康与发病马铃薯块茎及其

根际土壤，通过分析重金属含量及土壤微生物

16S rRNA高通量测序结果，研究地质高背景区重

金属胁迫对马铃薯晚疫病发生与发展影响，这对

区域受污染耕地安全利用及保障农产品质量安全

具有重要意义。

1 材料与方法

1.1 样品采集

本试验于 2020年在贵州省毕节市威宁县草海

镇进行，海拔 2 150 m（图 1），调查当地主栽马铃

薯品种晚疫病发病率分别为：‘青薯 9号’5%，

‘威芋 5号’13%和‘威芋 3号’21%。根际土壤样品

采集时期为马铃薯块茎膨大期，块茎样品采集期

为成熟期。随机选取 5株马铃薯植株，用抖土法

采集须根 1 mm范围的根际土壤为一混合样，编号

为健康植株根际土壤：G1（‘青薯 9号’）、G2（‘威

芋 5号’）、G3（‘威芋 3号’），晚疫病发病植株根

际土壤：G4（‘青薯 9号’）、G5（‘威芋 5号’）、G6
（‘威芋3号’），每个样品5次重复。将土壤样品均

匀混合后分两部分，一部分放入无菌聚乙烯袋中

并密封保存，置于-20 ℃冰箱中冷藏，用于微生

物多样性测序分析；另一部分经风干、磨细、过

筛，用于土壤重金属和基本理化性质测定。记录

每个采样点经纬度，在相同位置采集马铃薯块

茎，5株马铃薯为一个混合样，每组样品 5次重

复，将块茎放入牛皮纸袋，进行 15 min的 105~
110 ℃环境杀青处理。在 70~90 ℃环境烘干至重量

稳定，待用于后续测试。

图1 采样点位示意图

Figure 1 Schematic diagram of sampling site

1.2 马铃薯块茎及土壤重金属的测定

称取 0.3 g（精确至 0.000 1 g）马铃薯块茎，将

样品加入 6 mL HNO3进行预处理，再加入 2 mL
H2O2，在高温下进行消化反应 8 h，以将植物中有

机质分解为无机盐，将消解液转移并过滤，取

10 mL稀释后的滤液使用电感耦合等离子体质谱仪

（Inductively coupled plasma-mass spectrometry，ICP-

MS）测定镉（Cd）含量 [21]。每批样品分析均采取质

量控制措施，包括使用空白样品和平行样品。

土壤中总镉（Cd）含量测定方法为：使用HNO3
和 HF对样品进行预处理，加入 HClO4 进行消

解 [22]，将有机质分解为无机盐。将土壤提取液转

化为离子状态，并通过质谱仪的分析，测定其中

Cd含量。土壤 pH使用电位法进行测定。土壤有
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机质含量采用重铬酸钾氧化法进行测定[23]。

1.3 土壤细菌群落总DNA提取、PCR扩增及高通

量测序

通过采用美国 MOBIO 公司 PowerSoil® DNA
Isolation Kit试剂盒，从土壤样本中获取DNA，并

将其存放在-20 ℃环境储存，后续进行 PCR扩

增。利用引物 338F（5'-ACTCCTACGGGAGGCAGC
A-3'）和 806R（5'-GGACTACHVGGGTWTCTAAT-
3'），通过琼脂糖凝胶电泳技术扩增 16S rRNA片

段，经纯化处理后，样品高效分离。使用 Illumina
HiSeq测序技术可准确测序PCR扩增结果。

1.4 测序数据处理与分析

采用 Illumina MiSeq 2500 测序平台，利用

FLASH v1.2.7软件和 Trimmomatic v0.33软件，将

多种不同的样本 Raw tags信息组合，构建出系列

拼接序列作原始 Tags 数据（Clean tags）。使用

UCHIME v4.2软件，精确识别出嵌入序列，获取

更加优秀的 Tags信息，以达成较好结果。

对数据质控后，使用 Usearch软件将 Tags以
97%高相关性进行聚合，形成完整OTU，利用Silva
（细菌）分布式文本，为其做详尽分类解析。使用

QIIME软件计算Alpha多样性指数和Beta多样性指

数，计算 Shannon指数、Simpson指数、Chao1指
数、ACE指数等。为研究不同品种马铃薯根际土

壤细菌群落结构差异，利用 R语言中的 Principal
Coordinates Analysis（PCoA）进行分析；使用R语言

中冗余分析（RDA）研究环境因子与细菌门水平群

落结构之间相关性。通过这些分析，探索并解释

不同生物多样性指数、样品之间的差异以及环境

因子对细菌群落结构的影响。

土壤理化性质及重金属含量测定数据利用Mi‐
crosoft Excel 2021软件进行统计处理，使用 IBM
SPSS Statistics 23.0软件进行方差检验分析。

2 结果与分析

2.1 地质高背景区土壤及马铃薯块茎重金属累积

特征

试验区土壤 pH在 4.50~5.78间（表 1），土壤酸

化严重，有机质含量均值为 31.6 g/kg，肥力中等。

土壤重金属含量均值为：Cd（2.14 mg/kg）、As
（42.0 mg/kg）、Pb（59.2 mg/kg）、Cr（170 mg/kg）、Ni
（72.2 mg/kg）、Zn（220 mg/kg），均高于贵州省土壤

背景值，且Cd、Cr、Ni和Zn含量超过国家农用地土

壤环境质量标准的风险筛选值，其中，Cd含量超

过风险管制值。相对应的马铃薯块茎重金属含量

（表2）均值分别为Cd（0.062 mg/kg）、As（0.003 mg/kg）、
Pb（0.049 mg/kg）、Cr（0.081 mg/kg），均低于食品

安全国家标准（GB 2762—2022）。仅G6中一个马

铃薯块茎Cd含量为 0.103 mg/kg，超过食品安全国

家标准（Cd 0.1 mg/kg），超标率为6.67%，超标倍数

在限值的 2倍以内，为轻度超标，符合《“十四五”

土壤、地下水和农村生态环境保护规划》中受污染

耕地安全利用率达到93%的规定。在地质高背景区

重金属污染土壤上可实现马铃薯安全生产。

2.2 马铃薯根际土壤细菌群落组成特征

2.2.1 马铃薯根际土壤细菌群落在门水平上的优

势菌群及其相对丰度

从马铃薯根际土壤细菌群落在门水平上的相

对丰度比例（图 2）可知，在门水平上，晚疫病

染病植株根际优势菌群及其相对丰度分别为变

形菌门（Proteobacteria）33.16%~39.09%，放线菌

门（Actinobacteria）13.45% ~17.11%， 酸 杆 菌 门

（Acidobacteria）11.97%~17.59%，芽单胞菌门（一类革

兰氏阴性细菌）（Gemmatimonadetes）9.30%~12.05%
和绿弯菌门（Chloroflexi）7.06%~9.92%。健康马铃

薯根际优势细菌群落与染病植株基本一致，但在相

对丰度上有所差异，染病后马铃薯根际细菌群落相

对丰度增加的菌门有：酸杆菌门（Acidobacteria）、

芽单胞菌门（Gemmatimonadetes）、疣微菌门（Verruco‐
microbia）和浮霉菌门（Planctomycetes）。酸杆菌门

（Acidobacteria）和芽单胞菌门（Gemmatimonadetes）
分别增加 1.18%~7.64%和 1.59%~7.36%。相对丰度

较小的疣微菌门（Verrucomicrobia）和浮霉菌门

（Planctomycetes）在发病植株中均有增加，分别增

加 0.55%~2.05%和 1.19%~1.64%。染病后马铃薯

根际细菌群落相对丰度降低的菌门为放线菌门

（Actinobacteria），其相对丰度降低幅度为 10.07%~
15.06%。
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表1 试验区土壤重金属含量及评价

Table 1 Soil heavy metal content and evaluation in the tested area

项目

Item

Cd（mg/kg）
As（mg/kg）
Pb（mg/kg）
Cr（mg/kg）
Ni（mg/kg）
Zn（mg/kg）
Mn（mg/kg）
pH
SOM（g/kg）

青薯9号
（G1）
Qingshu 9

2.67±0.22a
47.1±1.60b
51.3±1.94c
172±6.29b
89.0±4.91a
244±8.49a
944±106a
4.79±0.1cd
22.4±6.07c

青薯9号
（G4）
Qingshu 9

1.75±0.13d
42.9±1.86c
66.3±2.35a
200±13.6a
76.7±5.74b
225±10.8b
527±64.7b
5.10±0.19bc
33.8±7.79b

威芋5号
（G2）
Weiyu 5

2.29±0.22b
49.6±0.92a
46.8±1.13d
152±12.3c
82.4±6.51b
225±14.0b
611±56.0b
5.78±0.14a
22.4±10.9c

威芋5号
（G5）
Weiyu 5

1.87±0.09cd
41.7±1.49c
66.1±2.33a
182±10.0b
66.4±3.19c
220±7.73b
537±74.1b
4.50±0.12d
31.5±0.88b

威芋3号
（G3）
Weiyu 3

2.04±0.16bcd
31.6±2.09e
57.0±6.74b
141±16.6c
57.1±4.97d
180±21.4c
823±118a
5.32±0.59b
45.9±3.89a

威芋3号
（G6）
Weiyu 3

2.20±0.46bc
38.7±0.74d
67.8±2.24a
172±7.14b
61.7±3.94cd
223±11.0b
814±197a
4.94±0.33bc
34.5±4.00b

贵州省背景值[24]

Background
value of Guizhou
Province
0.695
20
35.2
95.9
39.1
86.9

风险筛选值

Risk
screening
value
0.3
55
70
150
60
200

风险管制值

Risk control
value

1.5
250
400
800

注：误差值表示标准差。不同小写字母表示处理间差异显著（P<0.05），多重比较采用新复极差法（Duncan's new multiple range test，
MRT）。下同。

Note: The error value represents the standard deviation. Different lowercase letters indicate significant differences between treatments (P<0.05), as
tested using Duncan's new multiple range test (MRT). The same below.

表2 试验区马铃薯块茎重金属含量及评价

Table 2 Potato tuber heavy metal content and evaluation in the tested area

项目 Item
G1
G2
G3
G4
G5
G6
食品安全国家标准（GB 2762—2022）
National food safety standards
超标率（%）Excessive rate

Cd（mg/kg）
0.061±0.001a
0.059±0.001a
0.068±0.023a
0.057±0.001a
0.058±0.001a
0.068±0.032 a
0.1

6.67

As（mg/kg）
0.002±0.002c
0.002±0.002c
0.002±0.002c
0.003±0.001bc
0.005±0.001a
0.004±0.001ab
0.5

0

Pb（mg/kg）
0.010±0.014b
0.011±0.025b
0.061±0.082ab
0.127±0.020a
0.014±0.008b
0.070±0.053ab
0.2

0

Cr（mg/kg）
0.074±0.012b
0.081±0.008b
0.053±0.030b
0.061±0.059b
0.054±0.054b
0.162±0.076a
0.5

0

Zn（mg/kg）
0.171±0.011ab
0.170±0.010ab
0.175±0.008a
0.171±0.014ab
0.172±0.006ab
0.159±0.006b

注：G1、G2、G3分别表示‘青薯9号’‘威芋5号’‘威芋3号’马铃薯健康植株，G4、G5、G6分别对应其发病植株。下同。

Note: G1, G2 and G3 refer to the healthy potato plants of 'Qingshu 9', 'Weiyu 5' and 'Weiyu 3', respectively; and G4, G5 and G6 correspond to their
diseased plants, respectively. The same below.

3个品种之间根际优势菌群及其丰度差异

不明显（图 2A）。‘威芋 5号’马铃薯其髌骨细菌门

（Patescibacteria）晚疫病植株（7.85%）较正常植

株（0.77%）的相对丰度增加 7.08个百分点，但另

外两品种植株中并未表现出该趋势。拟杆菌门

（Bacteroidetes）的相对丰度在‘威芋 5号’晚疫病

植株与健康植株间差异不明显，而在另两个马铃

薯品种中，拟杆菌门（Bacteroidetes）的相对丰度

均 表 现 为 发 病 植 株（2.45% ~2.68%）较 健 康 植

株（7.20%~7.65%）下降 4.75~4.95个百分点。马铃

薯品种不同，晚疫病对其微生物群落的影响也

不同。
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2.2.2 马铃薯根际土壤细菌群落在属水平上的优

势菌群及其相对丰度

从马铃薯根际土壤细菌群落在属水平上的相对

丰度（图2B）可见，晚疫病染病植株的优势菌属及其

相对丰度分别为：鞘脂单胞菌属（Sphingomonas）
8.78%~12.30%，芽单胞菌属（Gemmatimonas）6.22%~
7.61%，uncultured_bacterium_o_Acidobacterium 3.05%~
4.58%，uncultured_bacterium_c_Subgroup_6 2.09%~
5.44%， uncultured_bacterium_f_Gemmatimonadaceae
2.02%~3.87%和杆菌属（Bryobacter）2.62%~3.10%。

在健康植株根际细菌群落中相对丰度较低的

uncultured_bacterium_c_Subgroup_6和 uncultured_
bacterium_f_Gemmatimonadaceae在其发病植株中分

别增加1.95%、1.52%，芽单胞菌属（Gemmatimonas）
表现为马铃薯发病植株的相对丰度高于健康植

株 2.64%。而健康植株根际优势菌属的链霉菌属

（Streptomyces）与产黄杆菌属（Rhodanobacter）在发病

植株中分别下降 3.20%、1.23%。以上结果表明马

铃薯感染晚疫病后，其细菌群落发生明显变化。

与健康植株相比，3个品种发病植株细菌

属相对丰度趋于一致（图 2B），鞘脂单胞菌属、芽

单胞菌属、 uncultured_bacterium_o_Acidobacteriales、
uncultured_bacterium_f_Gemmatimonadaceae、杆菌属

增加 0.56%~6.10%，而 Streptomyces相对丰度降低

1.67%~4.60%。uncultured_bacterium_c_Subgroup_6
与 uncultured_bacterium_o_Gaiellales相对丰度在‘威

芋 5号’分别降低 0.75%和 0.13%，在‘青薯 9号’与

‘威芋 3号’则增加 1.76%~4.84%、0.81%~2.07%。

‘威芋 5号’产黄杆菌属（Rhodanobacter）相对丰度增

加 1.76%，‘青薯 9号’与‘威芋 3号’相对丰度降低

2.56%~2.89%。由此表明马铃薯品种不同，微生

物细菌组成相对丰度不同。

注：A.门水平；B.属水平。G1、G2、G3分别表示‘青薯9号’‘威芋5号’‘威芋3号’马铃薯健康植株，G4、G5、G6分别对应其发病植株。下同。

Note: A. Phylum; B. Genus. G1, G2 and G3 refer to the healthy potato plants of 'Qingshu 9', 'Weiyu 5' and 'Weiyu 3', respectively, and G4, G5 and
G6 correspond to their diseased plants, respectively. The same below.

图2 不同品种马铃薯晚疫病与健康植株根际细菌相对丰度

Figure 2 Relative abundance of diseased and healthy potato plant root bacteria of different varieties

2.3 马铃薯根际土壤细菌多样性分析

2.3.1 细菌基因序列与Alpha多样性分析

经 16S序列测定，共获得 2 352 936对双端

序列，其中有 2 113 297条序列是有效序列数

（Effective tags）。随着测序量不断提升，物种数量

稳步上升，表明测序精细程度达到预期水平。此

外， DNA文库覆盖面积超过 99%，表明测序结果

可准确反应样本细菌群落结构和多样性（图 3A）。

其他 Other
厚壁菌门 Firmicutes
浮霉菌门 Planctomycetes
疣微菌门 Verrucomicrobia
髌骨菌门 Patescibacteria
拟杆菌门 Bacteroidetes
绿弯菌门 Chloroflexi
芽单胞菌门 Gemmatimonadetes
酸杆菌门 Acidobacteria
放线菌门 Actinobacteria
变形菌门 Proteobacteria
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鞘胎单胞菌属 Sphingomonas
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晚疫病对马铃薯根际土壤细菌的物种组成和

均匀度产生影响，相较于健康植株土壤，晚疫病

马铃薯根际土壤中的细菌物种更多。根际土壤的

微生物多样性表现为曲线更宽、更平坦（图 3B），

表明染病植株根际土壤细菌组成更为丰富且均

匀。在健康马铃薯根际土壤中，微生物组成和均匀

度排序为‘威芋 3号’>‘威芋 5号’>‘青薯 9号’；

而在染病马铃薯根际土壤中，微生物组成和均匀

度排序为‘青薯 9号’>‘威芋 3号’>‘威芋 5号’。

晚疫病的发生使这 3个品种的土壤细菌组成和均

匀度提高，其中‘青薯 9号’根际土壤细菌丰富度

增加明显。

图3 土壤细菌稀释曲线（a）与土壤细菌等级丰度（b）
Figure 3 Dilution curve of soil bacteria (a) and soil bacterial grade abundance (b)

Alpha（α）可用来衡量样本中物种的丰富程

度，Chao1和 ACE可用来评估样本中菌群数量，

Simpson和 Shannon指数可用来表征样本中菌群多

样性和分布情况。由马铃薯晚疫病植株根际细菌

丰富度指数和多样性指数可知（图 4），根际细菌

ACE指数和 Chao1指数在‘威芋 3号’发病植株

（1 598.77、1 619.52）最高，且显著高于健康植株

（1 524.92、1 549.28），另外两个品种虽然都表现

为发病植株的ACE指数和 Chao1指数高于健康植

株，但未达显著性差异（P>0.05），马铃薯晚疫病显

著增加‘威芋3号’品种根际细菌菌群丰富度（图4A）。
根际细菌 Simpson指数在‘青薯 9号’发病植株

（0.008 6）最小，但与其健康植株间并未达显著性

差异（P>0.05），而‘威芋 5号’发病植株（0.017 0）
Simpson指数显著高于健康植株（0.009 8），马铃薯

晚疫病显著降低‘威芋 5号’根际细菌多样性。就

Shannon指数来说，‘青薯 9号’以及‘威芋 3号’都

表现为发病植株（6.15、6.09）显著高于健康植株

（5.58、5.55），马铃薯晚疫病显著增加‘青薯 9号’

‘威芋3号’根际细菌群落多样性（图4B）。

2.3.2 细菌群落Beta多样性分析

通过主坐标分析研究马铃薯晚疫病发病植

株根际与健康植株根际细菌群落之间差异性

（图 5）。第一主坐标揭示了样本间 29.59%的差异

并将马铃薯晚疫病植株根际与健康植株根际区

分，同时马铃薯晚疫病不同品种间根际细菌群落

变异程度较马铃薯健康植株变异程度更小。第二

主坐标揭示了样本间 23.88%的差异并分别将马铃

薯晚疫病植株与健康植株条件下的不同品种分

开。马铃薯健康植株‘威芋5号’与‘威芋3号’之间

根际细菌群落组成较‘威芋5号’与‘青薯9号’之间

更相似，差异更小。而马铃薯发病植株中‘威芋 5
号’与‘威芋3号’‘青薯9号’总体上被区分，‘威芋

3号’与‘青薯 9号’根际细菌群落组成相似。综

上，马铃薯晚疫病严重影响品种间根际微生物细

菌群落组成。

2.4 环境因子对马铃薯根际细菌群落影响分析

利用冗余分析（RDA）进一步解析重金属胁迫

下马铃薯根际土壤细菌群落的组成与结构特征和

环境因子之间的关系。由马铃薯根际细菌群落与
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环境因子冗余分析解释度（表 3）可知，不同品种

马铃薯根际土壤细菌的丰度与根际土壤中除有机

质 SOM（P＝0.070 0）外的环境因子均具有显著相

关性（P＜0.05）。土壤重金属含量及理化性质为环

境变量，细菌属为物种信息，RDA分析结果显示

（图 6A），环境因子对马铃薯根际土壤细菌群落结

构的前两个排序轴分别解释了总变异的 30.59%和

20.39%，土壤重金属及理化性质均与细菌群落之

间存在相关性。对马铃薯根际土壤细菌群落结

构造成影响的主要环境因子及其解释度分别为 Pb
（79.69%）、Cr（60.79%）和 Zn（56.16%），其次是

pH、Cd和 Ni。马铃薯健康植株根际土壤细菌群

落在抗性高的‘青薯9号’与抗性中等的‘威芋5号’

中主要受Cd影响，而抗性低的‘威芋3号’与pH呈

正相关，但染病植株根际土壤细菌中，3个品种

均主要受 Pr、Cr影响。如图 6B所示，鞘脂单胞

菌属（Sphingomonas）、芽单胞菌属（Gemmatimonas）
与 Pb、Cr呈显著正相关， uncultured_bacterium_o_
Acidobacterium、 uncultured_bacterium_o_Gaiellales、
杆菌属（Bryobacter）与Cr、Zn呈显著正相关。 总体

来看，不同品种马铃薯根际细菌群落组成和结构

受环境因素的影响较大，土壤酸度大，重金属

Pb、Cr含量高导致根际细菌有益菌群减少，有害

菌群增加，导致‘威芋3号’发病率高。

注：不同字母表示不同马铃薯处理间根际土壤细菌α多样性指数差异显著（P < 0.05）。
Note: Different letters indicate significant differences among Alpha diversity index of rhizosphere soil bacteria of different potato treatments (P < 0.05).

图4 马铃薯根际细菌Alpha（α）多样性指数统计

Figure 4 Statistical analysis of Alpha (α) diversity index of potato rhizosphere bacteria

PCoA-PC1 vs PC2

第
二

主
坐

标
变

异
解

释
度
（
%）

PC2
-pe
rce
ntv
aria
tion

exp
lain
ed
23.
88%

10

0

-10

G1
G2
G3
G4
G5
G6

第一主坐标变异解释度（%）
PC1-percent variation explained 29.59%

-15 -10 -5 0 5 10

图5 不同品种马铃薯根际土壤OTU水平主成分分析

Figure 5 Principal component analysis of OTU level in rhizosphere soil of different potato varieties
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3 讨 论

3.1 宿主基因型对马铃薯根际土壤细菌群落及晚

疫病发生影响

植物根际微生物群落组成的决定因素是宿主

区室、环境因素和宿主基因型 [25]。有研究表明，

植物基因型是影响植物抗病性重要因素之一 [26]，

且同一物种不同基因型作物根际土壤微生物群落

结构有一定差异[27]。根据颜朗等[28]研究，凉山地区

各基因型马铃薯中菌类大多呈现相似特征，以变

形菌、酸球菌、放线菌和芽孢杆菌相对丰度为

高。但属水平上丰度区别较为明显，‘青薯 9号’

和‘米拉’优势菌属为芽单胞菌属，而鞘藻属是‘乌

洋芋’和‘牛角洋芋’优势菌属，引起变化的原因可

能与根际分泌物有关。前人对不同抗病性甜菜品

种研究表明 [29]，根际土壤细菌群落多样具有显著

表3 不同品种马铃薯根际细菌群落组成与环境因子冗余分析解释度

Table 3 Interpretation of redundancy analysis of rhizosphere bacterial community composition and
environmental factors in different potato varieties

变量 Variable
Pb
Cr
Zn
Cd
Ni
Fe
As
Mn
pH
SOM

总解释度（%）Total interpretation
79.69
60.79
56.16
38.30
34.73
25.89
25.13
20.98
49.87
18.08

P值 P value
0.000 5
0.000 5
0.000 5
0.002 0
0.004 5
0.019 5
0.022 0
0.045 0
0.000 5
0.070 0

注：A为不同品种马铃薯细菌群落组成与环境因子的冗余分析；B为不同细菌菌属丰度与环境因子的冗余分析。

Note: A. Redundancy analysis of bacterial community composition and environmental factors in different potato varieties; B. Redundancy analysis of
abundance of different bacteria and environmental factors.

图6 不同细菌群落与环境因子的冗余（RDA）分析

Figure 6 Redundancy analysis (RDA) of different bacterial communities and environmental factors
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差异性，抗病性低和发病的植株根际周围聚集更

多有害细菌。在棉花中，感病品种黄萎病的发生

程度与土壤中病原菌数量呈正相关 [30]。水稻中抗

条斑病品种‘CG2’的根际土壤细菌数量和种类与感

病品种相比，细菌群落结构多样性更为丰富[31]。本

研究通过 16S rRNA高通量测序研究在重金属污染

土壤中，不同晚疫病抗性马铃薯根际微生物群落

的多样性和结构变化，在细菌群落组成上，不同

抗病性品种马铃薯健株和病株根际土壤细菌类群

组成相似，但马铃薯发生晚疫病后根际细菌群

落组成及多样性变化存在显著的品种差异。抗病

性高的‘青薯9号’与抗病性中等的‘威芋5号’发病

植株有益菌属鞘脂单胞菌属（Sphingomonas）、芽

单胞菌属（Gemmatimonas）相对丰度高于抗病性

弱的‘威芋3号’。‘威芋5号’晚疫病植株拟杆菌门

（Bacteroidetes）、产黄杆菌属（Rhodanobacter）的相

对丰度高于健康植株，而在另外两个马铃薯品种

中，均表现为发病植株较健康植株明显下降，说

明宿主基因型不同导致作物根际土壤细菌群落组

成有细微差别，但不是引起晚疫病发生发展的主

要因素。

3.2 晚疫病对马铃薯根际土壤细菌群落组成及多

样性影响

李华伟等[3]研究发现受晚疫病侵袭的马铃薯植

株，其根部土壤细菌多样性明显低于未受影响植

株，这表明随着晚疫病发展，该区域土壤环境也

会受到严重影响，导致该区域细菌多样性大幅降

低。杨尚东等[32]观察番茄感染青枯病后，发现受影

响的根部土壤微生物组成比正常的更加复杂，其

中细菌、真菌以及放线菌数量均明显增加。推测这

一病害发生可能是发病番茄根部土壤微生物组成发

生明显变化。健康植株根际土壤中细菌的种群水平

高于发病植株根际土壤，在茄科作物番茄[33,34]及非

茄科作物黄瓜[35]中也一样。本研究结果表明，马铃

薯健康植株与发病植株根际土壤细菌群落结构组成

无明显差异，晚疫病马铃薯根际土壤细菌优势菌门

主要是芽单胞菌门（Gemmatimonadetes）、酸杆菌门

（Acidobacteria）、放线菌门（Actinobacteria）、变形菌

门（Proteobacteria），鞘脂单胞菌属（Sphingomonas）、芽

单胞属（Gemmatimonas）为晚疫病马铃薯根际细菌

的优势菌属。发病马铃薯群落多样性低于健康马

铃薯，表明晚疫病导致根际土壤微生物多样性发

生变化，且对土壤细菌多样性呈显著影响，均与

前人研究结果具有一致性。本研究发病马铃薯根

际土壤细菌群落ACE、Shannon和Chao1指数均高

于健康植株，同时细菌群落丰富度也高于健康植

株，但有益菌属链霉菌（Streptomyces）相对丰度在

健康植株根际土壤中大于发病植株，显著提高马

铃薯对晚疫病抗性。

3.3 环境因子对晚疫病马铃薯根际土壤细菌群落

组成影响

已有研究表明植物根际土壤细菌作为植物-土
壤生态系统重要组成，对重金属污染有指示作

用，其特点有新陈代谢迅速、群落结构变化复杂

等[36,37]；且在一定含量范围内重金属胁迫促进植物

根系分泌[38,39]。本研究通过对微生物组成与环境因

子冗余相关分析得到，Pb、Cr、Zn和 pH是影响

根际细菌群落组成的主要环境因子。马铃薯染病

植株根际土壤细菌结构组成相似，3个品种均受

Pr、Cr影响，说明在地质高背景区，不同品种晚

疫病马铃薯群落组成差异不大。有学者对马铃薯

细菌群落的起源进行研究，结果表明马铃薯块茎

细菌群落主要来源于土壤，与品种关系不大 [40]。

有研究表明，对不同马铃薯根际细菌群落探讨

时，将同一栽培品种生长在两个不同的时间和地

块中，田间效应高于品种效应[41]；不同品种马铃薯

根际细菌群落结构组成，主要取决于土壤类型[42]。

在 Pb和 Cr胁迫下，鞘脂单胞菌属（Sphingomonas）
和芽单胞菌属（Gemmatimonas）丰度增高，抗逆性

增强。王继玥等 [43]研究在 Pb（600 mg/kg）污染情况

下，细菌多样性最高，且鞘脂单胞菌属为优势菌

属，表明作物根际细菌群落对不同Pb含量适应性

不同。在Cr胁迫下，白雪 [44]等研究发现厚壁菌门

中的芽孢杆菌属（Bacillus）、放线菌门中的链霉菌

属（Streptomyces），具备较强的耐受Cr能力， 同时

可还原Cr（VI）以减轻Cr的毒性作用。因此Cr抑制

了较为敏感细菌的生长且耐性较强的菌群得以富

集。谷子根际土壤中细菌群落的组成结构与多样
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性发生显著变化，这可能与植物根际细菌对Cr的
响应有关。杨芬 [45]对江桑树圃土壤细菌研究表

明，Zn为 100和 1 000 mg/kg处理 2个月的样品相

似度高于 0.6，得出锌浓度是影响土壤微生物群落

结构的主要环境因子之一，这与本研究一致。除

重金属 Pb、Cr和 Zn外，土壤 pH也是影响细菌群

落丰度的重要环境因子，强酸环境下优势菌落丰

度显著下降。

综上，马铃薯感染晚疫病后根际土壤细菌群

落多样性降低，但细菌菌群丰度上升，优势菌链

霉菌属（Streptomyces）丰度较健康植株急剧降低，

植株抗病能力下降。在土壤Pb、Cr胁迫下，马铃

薯根际土壤细菌群落中优势菌鞘脂单胞菌属

（Sphingomonas）、芽单胞菌属（Gemmatimonas）丰度

增加，表现出感染晚疫病后抗性增强的趋势。地

质高背景区，重金属Pb、Cr显著影响根际土壤细

菌群落的结构和组成，降低植株的抗病性，是诱

发晚疫病的重要原因。
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