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摘 要：土壤微生物群落相互关系在维持植物健康中发挥重要作用。作为一种高效防控作物土传病害的生态

调控措施，土壤强还原处理（Reductive soil disinfestation, RSD）对土壤微生物群落相互关系的影响及其对

植物病害防控效果的贡献仍不清晰。本研究基于两处田间试验，系统研究 RSD 对土壤细菌、真菌和原生生

物群落界内和跨界互作的影响，以及群落互作与番茄生长之间的关联。结果表明：与对照相比，RSD 处理

后番茄青枯病发生率显著下降 90.3%，存活植株株高和番茄产量分别提高 13.5%和 57.4%。RSD 处理后土

壤细菌和真菌群落多样性指数显著下降，且细菌、真菌和原生生物群落结构均发生显著变化。RSD 处理富

集的微生物类群包括细菌 Proteobacteria 和 Acidobacteria、真菌 Ascomycota 和 Mortierellomycota、原生生物

Rhizaria 和 Archaeplastida。RSD 处理后土壤细菌、原生生物以及跨界群落总内聚力显著提升。相关性分析

结果表明，相较于群落多样性和组成结构，细菌、细菌-真菌以及细菌-真菌-原生生物群落总内聚力与植物

发病率、株高和产量表现出更强和更稳定的联系，与番茄发病率呈显著负相关，与产量和株高呈显著正相

关。本研究强调了细菌及跨界群落互作在决定植物生长方面的重要作用，并为 RSD 处理的抑病机制提供了

新的认识。 
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Abstract: 【Objective】The interrelationships within soil microbial communities play a crucial role in maintaining 

plant health. As an efficient ecological regulation measure for controlling crop soil-borne diseases, the impacts of 

reductive soil disinfestation (RSD) on the interrelationships of soil microbial communities and its contribution to 

plant disease control efficacy remain unclear. 【Method】Based on two field experiments, this study systematically 

investigated the effects of RSD on the intra-kingdom and cross-kingdom interactions within soil bacterial, fungal, 

and protist communities, as well as the associations between community interactions and tomato growth. 【Result】

The results showed that compared with the control, the incidence of tomato bacterial wilt significantly decreased by 

90.3% after RSD treatment, while the shoot length of surviving plants and tomato yield increased by 13.5% and 

57.4%, respectively. RSD treatment significantly reduced the diversity indices of soil bacterial and fungal 

communities, and significantly altered the community structures of bacteria, fungi, and protists. The microbial 

groups enriched by RSD treatment included the bacterial phyla Proteobacteria and Acidobacteria, the fungal phyla 

Ascomycota and Mortierellomycota, and the protist groups Rhizaria and Archaeplastida. Following RSD treatment, 

the total cohesion within soil bacterial communities, protist communities, and cross-kingdom communities 

significantly increased. Correlation analysis revealed that compared with community diversity and compositional 

structure, the total cohesion of bacterial communities, bacteria-fungi communities, and bacteria-fungi-protist 

communities exhibited stronger and more stable relationships with plant disease incidence, shoot length, and yield, 

and was significantly negatively correlated with plant disease incidence, and significantly positively correlated with 

yield and shoot length.【Conclusion】This study highlights the critical role of bacterial and cross-kingdom community 

interactions in determining plant growth and provides new insights into the disease-suppressive mechanisms of RSD 

treatment. 

Key words: Reductive soil disinfestation; Facility cultivation; Continuous cropping obstacle; Soil-borne disease; 

Microbial interaction; Soil health 

集约化设施栽培已成为我国农业生产中的一种主要方式，为保障蔬菜稳定安全供给、促

进农民增收和地方经济发展、提高耕地利用效率等做出重要贡献[1]。然而，与传统大田作物

不同，设施蔬菜种植过程中，高复种指数导致土壤致病微生物富集、微生物功能衰退等生物

障碍问题，过量施肥（尤其是氮肥）导致土壤次生盐渍化、酸化等理化障碍问题，造成蔬菜

作物连作障碍频发和大量经济损失，已成为制约我国设施农业可持续发展的瓶颈[2-4]。作为

一种市场需求量巨大的蔬菜作物，番茄的可持续生产即受到由茄科劳尔氏菌侵染引起的青枯

病的严重威胁[5]。为了应对蔬菜作物连作障碍，研究和实践中均提出一系列方法，包括化学

熏蒸、有益菌剂施用、土壤强还原处理（Reductive soil disinfestation，RSD）等。 

RSD 是通过向土壤施加大量易分解有机物料、灌溉和覆膜等手段，创造土壤强还原环

境，在 2~4 周内实现连作障碍因子消减的一种作物种植前土壤处理方法。现有研究表明，

RSD 可以有效消除土壤酸化、次生盐渍化、土传致病菌和根结线虫[6-8]。因其具备绿色、高

效和作用效果全面等特点，在作物连作障碍防治中展现出较好的应用效果和前景[9]。RSD 处

理过程中厚壁菌门梭菌科等厌氧微生物大量繁殖，通过厌氧分解有机物产生乙酸等小分子有

机酸，进而杀灭多种土传致病微生物[10-11]。这一机制被认为是 RSD 具有高效土传病害防控

效果的主要原因。然而，近期研究表明，与棉隆熏蒸和热消毒处理不同，RSD 处理后的土壤

即使回接致病菌至处理前水平，植物病害仍然可以得到有效抑制，表明除杀灭致病菌之外，

RSD 处理对土壤微生物群落的调控作用同样在其抑制植物病害过程中发挥着不可忽视的作
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用[12]。 

土壤微生物群落成员之间存在广泛且复杂的联系，众多研究表明，微生物之间的互作在

决定土壤多种生态功能中发挥着重要的作用。例如，食细菌线虫和细菌的互作可增强土壤有

益芽孢杆菌的比例，从而促进植物健康[13]；通过调控细菌和真菌的互作可实现植物病害的高

效防控[14]。然而，RSD 处理对于微生物互作，尤其是跨界微生物互作的影响，以及其在 RSD

抑病机制中发挥的作用仍然不明。本研究基于两处田间试验，深入探究 RSD 处理对土壤细

菌-真菌-原生生物之间相互作用的影响，明确微生物界内和界间互作在抑制植物病害、促进

植物生长中所起的作用，以期为全面理解 RSD 的作用机制提供全新的认知维度。 

1  材料与方法 

1.1  试验设计 

田间试验于银川（YC）和吴忠（WZ）番茄种植大棚中进行，土壤类型分别为灌淤土和

灰钙土。土壤 pH 分别为 7.98 和 7.84；有机质分别为 19.6 和 12.1 g·kg-1；全氮分别为 2.19 和

1.61 g·kg-1。RSD 处理材料为甘蔗制糖副产物糖粉，其有机碳含量为 347.8 g·kg-1，全氮含量

为 16.8 g·kg-1。每个大棚中设置 CK 和 RSD 处理，每个处理 3 个重复小区，每个小区面积

150 m2。于 2023 年 7—8 月开展 RSD 处理，将糖粉以 3 t·hm-2 的添加量施入土壤，灌溉土壤

至水分饱和，随后在处理地块表面覆盖塑料薄膜（厚度 0.04 mm）并维持 25 d。处理期间环

境温度为 22~38 ℃。处理结束后移除薄膜，土壤翻耕晾晒 5 d 后种植番茄（京采 6 号），常

规水肥管理。2024 年 1 月统计番茄长势、发病率和产量，并采集土壤样品。每个小区采集

10 个土壤样品混合为一个重复。 

1.2  土壤 DNA 提取与微生物定量分析 

称取 0.5 g 鲜土，采用试剂盒 FastDNA SPIN Kit 提取土壤总 DNA。所有 DNA 样品的浓

度和纯度经 DS-11 超微量分光光度计检测，随后置于–80℃冰箱保存待用。采用 QuanStudio 

3 Real-Time PCR system 对土壤细菌、真菌、尖孢镰刀菌、腐皮镰刀菌以及茄科劳尔氏菌进

行定量分析，用于定量细菌 16S rDNA（Eub338F/Eub518R）、真菌（ITS1F/ITS2R）、尖孢镰

刀（ITS1F/AFP308R）、腐皮镰刀菌（ITS1F/AFP346R）以及立枯丝核菌（ST-RS1F/ITS4R）

ITS 基因的引物和扩增条件参照文献[15-19]。各基因的扩增效率均介于 90%~110%之间。 

1.3  土壤微生物扩增子测序及数据处理 

分 别 采 用 515F(5'-GTGCCAGCMGCCGCGG-3') 和 907R (5'-

TACCCGTCAATTCMTTTRAGTTT-3') 、 ITS1(5'-CTTGGTCATTTAGAGGAAGTAA-3') 和

ITS2(5'-GCTGCGTTCTTCATCGATGC-3') 、 FWTAReuk454F(5'-

CCAGCASCYGCGGTAATTCC-3')和 REVTAReukR(5'-ACTTTCGTTCTTGATYRA-3')引物扩

增土壤细菌 16S rDNA、真菌 ITS 以及原生生物 18S rDNA 序列。用纯化试剂盒 AMPure XP 

Beads（Beckman Coulter，Brea，USA）对扩增产物进行纯化，并用 Invitrogen Qubit 

Spectrophotometer（Thermo Fisher Scientific，Carlsbad，USA）进行定量，样品分别等摩尔混

合后进行高通量测序。高通量测序在 Illumina Miseq（Genesky Biotechnologies，Inc.）平台上

进行。下机数据上传至 NCBI，登录号为 PRJNA1270774。原始数据导入 QIIME2（版本 2021.4）

中进行处理和分析。对测序质量进行评估，并使用 DADA2 插件（版本 1.24.0）对低质量序

列进行过滤，该插件对数据进行去噪并生成了扩增子序列变异体（Amplicon Sequence Variants，

ASVs）。分别基于 Greengene、Unite 和 pr2 数据库对细菌、真菌和原生生物 ASV 进行分类

注释。采用 R 软件“picante”包“diversity”函数计算各样品 Shannon-Weiner（Shannon）指

数，用于表征微生物多样性。 
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1.4  统计分析 

使用 R 软件（版本 4.3.0）和 SPSS（版本 22.0）进行统计分析。采用独立样本 t 检验对

RSD 处理与对照之间的差异进行显著性检验，单因素方差分析（One-way ANOVA）配合邓

肯新复极差法检验多组间微生物数量均值差异的显著性，双因素方差分析（Two-way ANOVA）

计算处理方式和位置对植物指标和微生物特征的交互影响。基于 Bray-Curtis 相似性矩阵，

采用“phyloseq”包对微生物群落结构进行主坐标分析（Principal Co-ordinates Analysis，PCoA），

并用“vegan”包通过置换多因素方差分析（PERMANOVA）进行差异显著性检验。使用“edgeR”

函数进行对照和处理组差异 ASV 分析，通过“cor.test”函数计算植物株高、产量、发病率与

微生物特征之间的 Spearman 相关性系数。 

为量化微生物类群间的相互作用关系强度，对细菌、真菌、原生生物的群落内聚力

（Community cohesion）进行计算[20]：首先将平均相对丰度小于 0.02%的 ASV 去除，计算剩

余 ASV 之间 Spearman 相关性矩阵；通过控制变量零模型对微生物类群间的相关性进行估

计得到预期相关矩阵，将实际相关性矩阵减去由零模型产生的预期相关性矩阵得到修正后的

相关性矩阵。对每个 ASV 与其他 ASV 之间的正相关和负相关系数分别求和后取平均，从而

得到每个 ASV 的正/负连通性。然后用每个 ASV 的连通性乘以其相对丰度，并将各处理中

所有 ASV 的结果相加，即群落内聚力。计算公式如下： 

cohesion (𝑗) = ∑ a𝑖  ×  c𝑖

𝑛

𝑖=1

 

式中，n 为样本 j 中 ASV 的数量，ai 和 ci 分别为第 i 个 OTU 在群落中的相对丰度和连通性。

若 c𝑖 > 0，则为正内聚力；若 c𝑖 < 0，则为负内聚力。群落负内聚力和正内聚力的取值范围分

别为-1~0 和 0~1，本研究中呈现的均是其绝对值，两者绝对值之和为总内聚力，绝对值之比

即负内聚力/正内聚力的比值，其值越高，则表示群落相互作用关系越强。 

2  结 果 

2.1  植物长势、产量和发病率 

如图 1a 所示，与 CK 处理的 170.4 cm 相比，RSD 处理后两地番茄的平均株高显著提高

至 193.4 cm（P<0.001），增幅为 13.5%。双因素方差分析显示，处理方式（P<0.001）和位置

（P<0.05）均对株高产生显著影响，但两者无交互作用。银川土壤经 RSD 处理后番茄株高

上升幅度（16.7%）高于吴忠土壤（10.6%）（图 1b）。同时，RSD 处理后番茄产量从 CK 处

理的 82.1 t·hm-2 显著增至 129.2 t·hm-2（P<0.05），上升幅度为 57.3%（图 1c）。处理方式

（P<0.001）和位置（P<0.001）均对番茄产量产生显著影响。吴忠土壤（96.1%）经 RSD 处

理后番茄产量上升幅度显著大于银川（38.9%）（图 1d）。此外，RSD 处理显著降低了番茄的

发病率（P<0.001），从 CK 处理的 32.6%降至 3.18%，防控效果高达 90.3%（图 1e）。处理方

式对番茄发病率有显著影响（P<0.001），而位置的影响不显著，且两者无交互效应。吴忠地

区番茄发病率下降 96.0%，银川地区下降 85.7%（图 1f）。 
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注： a)、c)和 e) 图为 CK 与 RSD 处理之间单因素比较；b)、d)和 f) 图为两地 CK 与 RSD 处理的双因素比较。WZ 和 YC 分

别表示吴忠和银川。*、**和***分别表示 P<0.05、0.01 和 0.001。下同。Note: Figures a, c, and e represent univariate 

comparison between CK and RSD treatments. Figures b, d, and f represent two-factor comparison of CK and RSD treatments in 

two locations. WZ and YC denote Wuzhong and Yinchuan, respectively. *, **, and *** denote P<0.05, 0.01, and 0.001, 

respectively. The same below. 

图 1 RSD 处理对植物长势、产量和发病率的影响 

Fig.1 Effects of reductive soil disinfestation on plant growth tendency, yield, and disease incidence 

2.2  土壤微生物数量及群落 α 和 β 多样性 

由表 1 可知，细菌数量在两个地区不同处理组间无显著差异，吴忠土壤 RSD 处理后真

菌数量显著（P<0.05）高于 CK 组。尖孢镰刀菌、腐皮镰刀菌数量在不同处理组间差异显著，

且两个地区的土壤经 RSD 处理后数量均显著（P<0.05）降低，吴忠土壤尖孢镰刀菌、腐皮

镰刀菌数量分别降低 96.0%和 91.9%，银川土壤分别降低 98.3%和 99.6%。然而，茄科劳尔

氏菌的数量在 CK 和 RSD 处理组间无显著差异。 

表 1 CK 和 RSD 处理土壤中细菌、真菌及病原菌数量 

Table 1 The number of bacteria, fungi and pathogens in the CK and RSD-treated soils  

注：同一列不同小写字母表示处理间差异显著（P<0.05）。FO、FS、RS 分别为 Fusarium oxysporum、F. solani 和 Ralstonia 

solanacearum。Note: Different letters represent significant differences among the four treatments at 0.05 level. FO, FS, and RS represent 

Fusarium oxysporum, F. solani, and Ralstonia solanacearum, respectively.  

处理前后细菌、真菌和原生生物 Shannon 指数分析结果表明，RSD 处理显著（P<0.05）

处理 

Treatment 

细菌 Bacteria 

/lg(copies·g-1 soil) 

真菌 Fungi 

/lg(copies·g-1 soil) 

尖孢镰刀菌（FO） 

/lg(copies·g-1 soil) 

腐皮镰刀菌（FS） 

/lg(copies·g-1 soil) 

茄科劳尔氏菌

（RS） 

/lg(copies·g-1 soil) 

WZ_CK 9.84±0.04a 8.83±0.12b 7.05±0.33a 6.18±0.42a 5.02±0.44a 

WZ_RSD 9.96±0.09a 9.31±0.12a 5.49±0.67b 5.19±0.06b 5.05±0.06a 

YC_CK 9.91±0.01a 8.66±0.12b 6.35±0.22ab 6.51±0.36a 4.63±0.03ab 

YC_RSD 9.77±0.19a 8.75±0.06b 4.31±0.63c 4.06±0.48c 4.29±0.05b 
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降低了细菌的 Shannon 指数（图 2a）。双因素方差分析表明，位置（P<0.05）和处理方式

（P<0.01）均对细菌 Shannon 指数有显著影响，且两者具有交互效应（P<0.05）。其中吴忠

土壤 RSD 处理后 Shannon 指数降低 7.27%，而银川土壤无显著差异（图 2b）。真菌 Shannon

指数经 RSD 处理后也显著降低（P<0.01）（图 2c），位置对其无显著影响，但处理方式影响

较为显著（P <0.01），且两者具有交互效应（P<0.05）。RSD 处理后银川土壤的真菌 Shannon

指数降低了 39.3%，吴忠地区处理前后无显著差异（图 2d）。综上，RSD 处理显著影响了细

菌和真菌的 Shannon 指数，但对原生生物群落无显著影响（图 2e、图 2f）。 

PCoA 结果表明，与 CK 相比，RSD 处理显著改变了土壤细菌（R²=0.25，P=0.006）和

真菌（R²=0.26，P=0.004）的群落结构，且不同地区微生物群落结构差异显著。对于细菌群

落，PCoA1 和 PCoA2 分别解释了 41.9%和 23.9%的群落变异，真菌群落中分别解释了 34.3%

和 26.2%的群落变异。PERMANOVA 结果表明，处理方式对原生生物群落结构无显著影响

（R²=0.18，P=0.07），但 CK 组和 RSD 组在 PCoA2 上有分离趋势，这在一定程度上暗示不

同处理对原生生物群落结构产生了影响。  

 

注：图 a)、c)和 e)为 CK 与 RSD 处理之间单因素比较；图 b)、d)和 f)为两地 CK 与 RSD 处理的双因素比较；图 g)、h)和 i)分

别为细菌、真菌和原生生物群落基于 Bray-Curtis 距离的主坐标分析。Note: Figures a, c, and e represent univariate comparison 

between CK and RSD treatments. Figures b, d, and f represent two-factor comparison of CK and RSD treatments in two 

locations. Figures g, h, and i represent the principal coordinates analyses of bacterial, fungal, and protistan communities based on 

Bray-Curtis distance, respectively.  

图 2 RSD 处理对土壤细菌、真菌和原生生物 alpha 及 beta 多样性的影响 

Fig. 2 Effects of reductive soil disinfestation on alpha and beta diversities of soil bacteria, fungi, and protists 
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2.3  土壤细菌、真菌和原生生物群落组成 

筛选了平均相对丰度大于 0.02%的 ASV 分析 CK 和 RSD 处理间的差异微生物类群，经

过滤，共有 619 个细菌 ASV、147 个真菌 ASV 和 197 个原生生物 ASV 用于该分析。结果表

明，RSD 处理显著改变了土壤微生物群落的 ASV 组成。由图 3a 可知，两个地区总体土壤

中 CK 富集的细菌 ASV 有 162 个，RSD 富集的有 147 个。其中，银川土壤中 CK 和 RSD 富

集的细菌 ASV 分别为 187 个和 178 个，吴忠土壤中为 180 个和 158 个。CK 富集的 ASV 中

Proteobacteria（27.2%）和 Chloroflexi（24.5%）为优势门，而 RSD 处理改变了微生物的组

成，其所富集 ASV 中 Proteobacteria 占比有所上升（36.4%），与 Acidobacteria（27.2%）一

同成为 RSD 富集 ASV 中的优势门（图 3b）。 

如图 3c 所示，吴忠和银川总体土壤中 CK 和 RSD 富集的真菌 ASV 分别为 74 个和 35

个，CK 富集的真菌类群更多。其中，银川土壤 CK 富集 61 个真菌 ASV，RSD 富集 35 个，

吴忠土壤CK和RSD富集的真菌ASV分别为 31和 18个。CK富集的真菌ASV中Ascomycota

（37.1%）和 Basidiomycota（20.0%）为优势类群，RSD 处理后 Ascomycota、Basidiomycota

仍为优势类群，但 Ascomycota 数量显著上升至 55.4%，Basidiomycota 下降至 1.08%（图 3d）。 

如图 3e 所示，两地总体土壤中 CK 富集的原生生物 ASV 多于 RSD，分别为 61 和 30

个。其中，银川地区 CK 富集 66 个，RSD 富集 50 个 ASV，吴忠地区 CK 和 RSD 分别富集

42 和 43 个 ASV。从两种处理方式富集原生生物类群门水平的数量占比来看，CK 富集原生

生物 ASV 中，Opisthokonta（36.7%）、Stramenopiles（13.3%）和 Amoebozoa（13.3%）为优

势类群。RSD 处理后 Opisthokonta（37.7%）仍最为普遍，且 Rhizaria（23%）和 Archaeplastida

（11.5%）成为优势类群（图 3f）。 

 

注：图 a)、c)和 e)分别为在 CK 和 RSD 处理间具有显著差异的细菌、真菌和原生生物 ASVs；图 b)、d)和 f)分别为 CK 和

RSD 所富集 ASV 在门水平上的个数比例。Note: Figures a, c, and e represent the differential bacterial, fungal, and protistan 

ASVs between CK and RSD treatments, respectively. Figures b, d, and f represent the proportion at the phylum level of CK and 

RSD enriched ASVs.  

图 3 CK 与 RSD 处理间差异微生物类群 
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Fig. 3 Differential microbial groups between CK and RSD treatments 

2.4  微生物群落内聚力 

选取平均相对丰度大于 0.02%的 619 个细菌 ASV、147 个真菌 ASV 和 197 个原生生物

ASV 计算单界和跨界内聚力。由表 2 可知，RSD 处理对土壤细菌单界和原生生物单界内聚

力影响显著，但对真菌单界内聚力无显著影响。其中 RSD 处理的土壤细菌正内聚力

（P<0.001）、总内聚力（P<0.001）以及原生生物的正内聚力（P<0.01）、|负内聚力|（P<0.01）、

总内聚力（P<0.01）以及|负内聚力∶正内聚力|（P<0.05）均显著高于 CK 处理组。RSD 处理

前后微生物之间两两跨界内聚力也有显著差异，其中，细菌-真菌的正内聚力（P<0.001）、总

内聚力（P<0.001）以及细菌-原生生物的正内聚力（P<0.001）、|负内聚力|（P<0.01）和总内

聚力（P<0.001）经 RSD 处理后均显著升高，真菌-原生生物的正内聚力（P<0.05）和总内聚

力（P<0.01）也显著升高。同时，RSD 处理也对三界微生物之间的跨界内聚力有显著影响，

细菌-真菌-原生生物的正内聚力（P<0.001）、|负内聚力|（P<0.001）和总内聚力（P<0.001）

均显著高于 CK 处理。 

表 2 土壤微生物群落正内聚力、|负内聚力|、总内聚力及|负内聚力∶正内聚力| 

Table 2 Positive cohesion, |negative cohesion|, total cohesion and |negative cohesion ∶ positive cohesion| of soil microbial 

communities 

内聚力指数 

Cohesion index 

处理 

Treat

ment 

B F P BF BP FP BFP 

正内聚力 

Positive cohesion 

CK 0.32b 0.39 0.39b 0.74b 0.72b 0.76b 1.14b 

RSD 0.36a 0.39 0.42a 0.82a 0.78a 0.81a 1.23a 

|负内聚力| 

|Negative cohesion| 

CK 0.24 0.20 0.23b 0.47 0.49b 0.47 0.70b 

RSD 0.27 0.21 0.26a 0.53 0.54a 0.49 0.77a 

总内聚力 

Total cohesion 

CK 0.56b 0.59 0.61b 1.21b 0.23b 1.23b 1.84b 

RSD 0.62a 0.59 0.68a 1.35a 0.24a 1.30a 2.00a 

|负内聚力∶正内聚力| 

|Negative / Positive cohesion| 

CK 0.75 0.50 0.58b 0.63 0.68 0.61 0.61 

RSD 0.74 0.53 0.63a 0.65 0.69 0.60 0.63 

注：不同小写字母表示 CK 与 RSD 处理间具有显著差异。B、F 和 P 分别代表细菌、真菌和原生生物群落。Note： 

Different letters represent significant differences between CK and RSD treatments. B, F, and P represent bacterial, fungal, and 

protistan communities, respectively.  

2.5  微生物特征与植物发病率、产量和株高的相关性 

由图 4a 可知，细菌和真菌的 Shannon 多样性与植物株高呈显著（细菌：P<0.01；真菌：

P<0.01）负相关，与发病率呈显著正相关（细菌：P<0.001；真菌：P<0.01），但原生生物的

Shannon 多样性与其无显著相关性。细菌和原生生物的 PCoA1 和 PCoA2 与株高和发病率具

有较强的关联，真菌的 PCoA1 与产量显著负相关（P<0.01），表明土壤微生物多样性和群落

结构影响了植物生长。值得注意的是，微生物群落之间的多种内聚力指标与番茄发病率、株

高和产量均有较强的关联性（图 4a）。如图 4b-图 4d 所示，细菌、细菌-真菌和细菌-真菌-原

生生物的总内聚力与番茄发病率呈显著负相关，与产量和株高呈显著正相关，表明番茄的发

病率、产量和株高均受到细菌单界和原生-真核跨界内聚力的重要影响。 
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注：图 a)表示基于 spearman 相关性分析得出的土壤微生物性质与植物生长状态的关联。*、**和***分别表示 P<0.05、0.01

和 0.001。B、F 和 P 分别代表细菌、真菌和原生生物群落。图 b)、c)和 d)分别表示细菌群落（B）、细菌-真菌（BF）和细菌-

真菌-原生生物（BFP）跨界群落总内聚力对植物发病率（b）、产量（c）和株高（d）的影响。Note: Figure a represents the 

relationships between microbial characteristics and plant performance based on spearman correlation analysis. *, **, and *** 

denote P<0.05, 0.01, and 0.001, respectively. B, F, and P represent bacterial, fungal, and protistan communities, respectively. 

Figures b, c, and d represent the effects of the total community cohesions of bacteria (B), bacteria-fungi (BF), and bacteria-fungi-

protists (BFP) on plant disease incidence(b), yield(c), and shoot length(d), respectively. 

图 4 微生物特征与植物发病率、产量和株高的关联性 

Fig. 4 The correlations between microbial characteristics and plant disease incidence, yield, and shoot length 

3  讨 论 

本研究表明，RSD 显著降低了番茄青枯病发病率、提高了存活植株株高和番茄产量，且

效果在两地表现出一致性。这与先前针对黄瓜、洋桔梗、三七、西瓜等其他作物的试验结果

一致[21-24]。先前研究表明，RSD 处理中厚壁菌门梭菌科等厌氧微升大量繁殖，通过分解所添

加有机物产生乙酸和丁酸等小分子有机酸，可杀灭包括尖孢镰刀菌、腐皮镰刀菌、茄科劳尔

氏菌等多种土传致病菌，进而有效抑制植物病害发生[25-27]。与之相似，本研究同样发现 RSD

处理后两地的尖孢镰刀菌和腐皮镰刀菌的丰度均显著下降。然而，茄科劳尔氏菌的丰度并无

显著变化，这可能是土壤本底茄科劳尔氏菌丰度降低的原因所致。该结果同时说明土壤致病

菌的丰度并不是决定病害发生的唯一因素，植物健康还受到土壤微生物群落特征的重要影

响，这也被随微生物特征与植物生长指标相关性的分析结果所证实。 

本研究发现，RSD 处理后土壤细菌和真菌群落多样性均有下降趋势，与先前研究结果

相似[28-29]。然而土壤原生生物群落多样性并未呈现显著变化，表明不同微生物类群对 RSD

处理的敏感性呈现差异。一般认为，较高的土壤微生物多样性可维持土壤微生物群落稳定性

和功能多样性，从而有效抵御植物致病菌的入侵和植物病害的爆发[30]。然而，本研究中 RSD

处理以较低的细菌和真菌多样性取得了更高的抑病和促生效果，表明土壤微生物多样性与植

物生长和健康的关系因具体环境而异。进一步分析发现，RSD 处理对微生物群落组成具有

较大影响，但两地 RSD 处理土壤中富集了不同的细菌、真菌和原生生物 ASV，说明土壤初

始性质影响了微生物对 RSD 处理的响应。此外，先前研究已揭示了多种土壤中细菌和真菌

类群对 RSD 处理的响应，但 RSD 对原生生物群落的影响关注较少[12，31-32]。我们发现 RSD
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处理富集了原生生物的 Rhizaria。Rhizaria 是一个近来备受关注的捕食性原生动物类群，在

土壤系统中广泛存在并发挥重要的生态作用[33]。研究表明，捕食性原生动物可以通过由上至

下的方式调节土壤细菌类群，从而抑制番茄青枯病的发生[34]，说明 RSD 处理对微生物互作

的影响及其在植物病害抑制过程中发挥的作用值得关注。 

微生物之间相互作用在维持植物-土壤系统生产力、多功能性和稳定性中发挥重要作用
[35-36]。有研究发现，RSD 处理能够重塑土壤微生物类群间的相互作用关系，显著提高群落

负内聚力以及负内聚力/正内聚力的比值等，塑造一个相互作用关系更加稳定的微生物群落
[30]。近期研究表明，土壤细菌与植物根部的丛植菌根菌根协同作用，强烈促进植物生长、氮

素吸收和菌根化[37]。捕食性原生生物刺激植物微生物群中的抑病芽孢杆菌，最终提高植物的

健康状况和产量[38]。食细菌线虫倾向于捕食非抗病原菌细菌，进而促进枯草芽孢杆菌富集抑

制番茄青枯病菌[13]。通过细菌和真菌之间相互作用的基因水平调控可实现植物病害的高效

防控[39]。上述研究均表明，微生物之间相互作用，尤其是跨界互作，对植物生长和健康产生

重要影响。与之相似，本研究结果表明，番茄发病率、产量和株高均受到微生物互作强度的

影响，其中细菌界内互作、细菌-真菌和细菌-真菌-原生生物跨界互作影响最大。这些结果表

明 RSD 处理可能通过影响细菌类群调节细菌群落互作，并进一步将这种影响传递到细菌与

真菌及原生生物的互作上，最终实现植物病害的抑制和产量的提升。RSD 处理过程中大量

可利用有机碳源的输入，对微生物营养代谢网络具有极大的影响，可通过交叉喂养、资源竞

争等途径增强微生物之间的互作[40]。进一步研究可关注引起微生物跨界互作改变的关键类

群及其调控机制，为微生物互作的精准靶向调控提供理论依据。 

4  结 论 

RSD 处理显著降低了番茄青枯病的田间发生率，提高了存活植物的长势和产量，是一

种调控设施蔬菜连作障碍土壤的有效措施。RSD 处理显著降低了土壤植物致病菌尖孢镰刀

菌和腐皮镰刀菌的丰度，降低了土壤细菌和真菌群落多样性，富集了细菌 Proteobacteria、真

菌 Ascomycota 和原生生物 Rhizaria 等。尤为重要的是 RSD 处理显著提升细菌、细菌-真菌

以及细菌-真菌-原生生物跨界群落内聚力，而这些群落互作特征与植物发病率、株高和产量

具有一致且较强的关联。以上结果说明土壤微生物群落互作对植物健康具有重要影响，且

RSD 对于土壤微生物群落界内和跨界互作调控应该是其有效防控植物土传病害发生的重要

机制之一。进一步研究可从微生物营养竞争、互补以及关键节点类群等角度深入揭示 RSD

处理调控微生物群落互作的机制，为土壤健康的靶向精准调控提供理论支撑。 
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