
   

微生物学报  
Acta Microbiologica Sinica  
2019, 59(12): 2323–2333  
http://journals.im.ac.cn/actamicrocn  
DOI: 10.13343/j.cnki.wsxb.20190038  

 Research Article 研究报告 
 

                           

基金项目：公益性行业(农业)科研专项(201503110-03)；国家重点研发计划(2017YFD0200606)；湖南省农业科技创新资金项目

(2018QN37) 
*通信作者。E-mail：liangzhihuainky@163.com 

收稿日期：2019-01-24；修回日期：2019-03-13；网络出版日期：2019-03-29 

生物有机肥对土壤微生物群落结构变化及西瓜枯萎病的调控 

朱菲莹 1，张屹 1，肖姬玲 1，魏林 2，梁志怀 1* 

1 湖南省农业生物技术研究所，湖南 长沙  410125 
2 湖南省植物保护研究所，湖南 长沙  410125 

 

摘要：【目的】研究施用生物有机肥处理土壤后对西瓜枯萎病发生的影响，明确可能与西瓜枯萎病发病密

切相关的土壤微生物群落结构。【方法】设置 2 组不同年份材料对比，依次为施用生物有机肥后 2016 年

发病期(CK2016、T12016)和 2017年发病期(CK2017、T12017)。基于 16S rRNA 序列测定，利用 Illumina Miseq

高通量测序平台对施用生物有机肥后不同年份的土壤微生物群落组成和差异进行测序分析。【结果】试

验结果发现，不同年份的土壤微生物群落中 alpha 多样性指数并无明显的差异，但是施用生物有机肥后

的土壤相比对照土壤中细菌群落多样性略有增高。不同年份土壤细菌群落结构在门水平上差异不显著，

其中变形菌门和硬壁菌门是构成这两个年份土壤细菌的重要组成部分，同时也是比较稳定的微生物类

群。在属水平上分析发现主要动态变化菌属为芽孢杆菌属、肠球菌属、乳球菌属及水恒杆菌属。通过

Spearman 分析发现它们与西瓜枯萎病发生率的关系均为负相关。【结论】施用生物有机肥可帮助西瓜连

作土壤的生态修复，对枯萎病防治起到一定的作用。通过对施用生物有机肥的不同年份土壤微生物种群

结构动态变化及对枯萎病发生率呈正负相关的微生物菌属的分析研究，为如何利用调节土壤微生物群落

结构来防治西瓜枯萎病提供了新的思路。 
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土壤微生物在土壤生态系统中的有机物质转

化和能量循环中具有举足轻重的作用。如土壤生

态系统中养分循环速度的高低，对于稳定土壤生

态系统、抵御不良环境、预防和调控土传病害等

具有重要作用。生物有机肥施用，促进了土壤中

多种微生物的大量繁殖，增加了土壤中微生物的

群体数量，改善了土壤结构，提高了土壤中微生

物的活性，从而调节土壤微生物生态平衡，有利

于抑制了农作物病害的发生[1–2]。近年来，许多研

究表明添加生物有机肥在改良设施蔬菜等土壤方
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面 发 挥 着 重 要 作 用 [3–5] 。 西 瓜 枯 萎 病 (Fusarium 

oxysporum)是西瓜栽培生产中的一种最重要的病

害，严重影响西瓜产量和品质[3]。研究生物有机肥

施用来调节土壤微生物群落结构，以达到防治西

瓜枯萎病的目的，对提高西瓜产量和品质及瓜农

收入、实现西瓜栽培可持续发展等具有重要生产

指导意义[6]。长期施用生物有机肥可以提高土壤肥

力，改善土壤理化性质，调控土壤微生物群落结

构，使退化的土壤生态系统得以快速恢复[7,8]。施

用生物有机肥可增加土壤中有机碳，既有助于促

进土壤中生物多样性的恢复，也可对土壤中病原

菌种群数量的增加起到一定的抑制作用。已有较

多研究表明，施加不同外源有机物对调控土壤微

生物群落结构存在明显差异。生物有机肥的施用

不仅可以增进土壤肥力，而且有助于改善作物根

系微生态环境的理化性状，进而提高有益微生物

的活性和农作物的抗病性[3,5,8,12]。Chen 研究发现，

在大田施用微生物菌剂不仅可显著提高土壤微生物

多样性，而且可改变土壤微生物的功能多样性[9]。

Zhou 等研究发现在温室盆栽条件下连作黄瓜土壤

中真菌群落多样性呈动态变化，发现土壤真菌种

群变化与黄瓜生长状况紧密相关[10]。Li 等施用拮

抗菌和生物有机肥，促进了黄瓜生长，而且起到

了防控黄瓜土传立枯病，降低根际土壤病原菌数

量及其改善根际土壤微生物区系的作用，结果发

现以生物有机肥的处理效果最好[11]。 

本课题组在大田试验中研究了不同肥料组合

对西瓜枯萎病发生的影响，发现施用棉隆+生物有

机肥可以重建土壤生态环境，土壤细菌的多样性得

到了提高，对西瓜枯萎病具有显著的防治效果[12]。

本研究以西瓜早佳 8424 为材料，选用南京农业大

学研制的馕播王牌复合微生物肥进行土壤处理，

通过高通量测序平台检测，对施用生物有机肥后

不同时期土壤微生物多样性的动态变化以及对西

瓜枯萎病发生的影响进行差异比较分析。以期获

得土壤微生物群落结构在门和属水平上的动态变

化规律，找到与西瓜枯萎病发生呈正负相关的微

生物菌群，为利用生物有机肥调节土壤微生物群

落结构以达到防治西瓜枯萎病的目的提供有效

途径。 

1  材料和方法 

1.1  试验区概况 

本试验在 2016–2017 年于湖南省农业科学院

高桥科研基地(长沙市长沙县高桥镇)进行，为连作

3 年的西瓜大棚种植区。土壤质地为沙壤土，pH 

4.77，有机质 23.6 g/kg，总氮 1.64 g/kg，碱解氮

107.5 mg/kg，总磷 1.09 g/kg，有效磷 252.97 mg/kg，

总钾 23.7 g/kg，速效钾 262.5 mg/kg[9]。 

1.2  试验设计 

试验在连作 3 年的西瓜大棚(30 m×6 m)内进

行。设置试验组不同时期对比：T12016 (2016 年

发病期，生物有机肥处理)，CK2016 (2016 年发病

期，对照)，T12017 (2017 年发病期，生物有机肥

处理)，CK2017 (2017 年发病期，对照)。供试作

物为西瓜早佳 8424(由新疆农人公司提供)。供试

生物有机肥为馕播王牌复合微生物肥，由南京农

业 大 学 提 供 ， 总 养 分 N+P2O5+K2O=8%， 有 机

质>20%，有效活菌数>0.2 亿/g，主要菌种为芽孢

杆菌。每年 3 月份施用生物有机肥 280 kg/棚，撒

施后立即旋耕(深度 30 cm)。并同时将西瓜苗置于

营养钵内培育，30–35 d 后进行移栽，常规施肥管

理，畦宽 3 m，株距 50 cm，双蔓整枝对爬，密度

360 株/667 m2。 
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1.3  田间病害调查 

调查统计西瓜生育期内枯萎病的发生情况，

并计算发病率。发病率(%)=(发病株数/调查总株

数)×100。 

由表 1 可见，生物有机肥施用后，西瓜枯萎

病发病率显著降低。2017 年较 2016 年施用生物

有机肥发病率有所降低，分别为 54%和 48%，说明

连续施用生物有机肥可能抑制西瓜枯萎病的发生。 

1.4  田间取样 

分别在 2016–2017 年西瓜枯萎病发病期不同

处理的试验区内采集土样。在大棚内按“S”形随机

选择植株，用土壤取样器采取 10–20 cm 深的土壤，

在每个大棚中选取 5 点土壤样品混为 1 个重复，设

置 3 个重复，4 个时期共取 12 份土样装密封袋带

回实验室。去除土壤中植物根系和石块，过 60 目

标准筛后分成 2 份。其中 1 份样品风干后用于土

壤理化性质的检测，另外 1 份样品装入 10 mL 无

菌离心管中置于–80 °C 冰箱保存作测序分析用。 

1.5  基于 16S rRNA 的土壤微生物高通量测序分析 

选用 OMEGA Soil DNA kit (200)试剂盒提取土

壤样本中总 DNA。对细菌 16S rRNA 基因 V3–V4

高变区进行 PCR 扩增(Bio-Rad MyCycler 普通 PCR

仪)，引物序列为：343F-798R。PCR 扩增采用 HiFi  

 

表 1.  西瓜发病情况 

Table 1.  Disease incidence of watermelon plants 

Treatment 
Total plant 
number 

Diseased plant 
number 

Disease 
rate/% 

T12016 89.33±6.11a 48.00±14.00a 54±0.15a 

T12017 76.67±1.15b 36.67±1.53b 48±0.02b 

CK2016 89.33±1.15a 82.67±1.53c 93±0.27c 

CK2017 89.33±1.15a 61.00±16.52d 80±0.23d 

Data were expressed as mean±SD (n=3). Different lower-case 
letters showed significant difference at 0.05 level according to 
Duncan’s multiple range test at 0.05 level.  

Hot Start Ready Mix 试剂盒(反应体系为：2×HiFi 

Hot Start Ready Mix 15 µL，P1 1 µL，P2 1 µL，

DNA 50 ng，ddH2O 13 µL，T：30 µL)。扩增反应

程序为：94 °C 5 min；94 °C 30 s，56 °C 30 s，72 °C 

30 s，30 个循环，72 °C 7 min。将产物送交上海美

吉生物有限公司进行 Illumina Miseq 高通量测序。 

1.6  数据处理与分析 

Illumina Miseq 测序所得数据称为 raw data，

获得 raw data 后，对原始双端测序数据进行去杂

及拼接等处理，去除低质量碱基序列。然后，通

过对去杂后的数据进行去嵌合体序列处理，从而

得到较优质的序列，进而作下游分析。利用 Fast 

QC 软件对测序原始数据进行质量控制，然后拼

接，过滤掉低质量的序列。基于这些高质量序列

进行 OTUs (Operational taxonomic units)的聚类及

物种分类，将物种注释与 OTUs 结合，从而得到

每个样品的 OTUs 及分类谱系分析的基本结果。

首 先 挑 选 OTUs ， 即 对 所 有 的 优 质 序 列 采 用

CD-HIT 方法对 OTU 进行分类，将 97%相似度

即对应物种分类到属水平作为分类标准。随后以

在 OTU 分类中丰度最大序列为代表序列。与

Greengenes 数据库进行比对后最终得到系统发育

树和 OTU 分类表格，最后执行 α 多样性以及 β 多

样性的分析。利用 MOTHUR 软件进行微生物群落

的 α 多 样 性 分 析 ， 包 括 SHANNON 指 数 和

SIMPSON 指数。基于 tax_summary_a 文件夹中的

数据表，利用 R 语言工具作图(物种 Venn 图，群

落 柱 形 图 等 )； 利 用 冗 余 分 析 技 术 (Redundancy 

analysis，RDA)及 Spearman 相关系数，对土壤样

品、微生物群落结构和西瓜植株的病害进行关联

性分析。部分表格数据整理与分析采用 EXCEL 

2010 及 SPSS Statistics 17.0 软件完成。 



2326 Feiying Zhu et al. | Acta Microbiologica Sinica, 2019, 59(12) 

actamicro@im.ac.cn 

2  结果和分析 

2.1  土壤样品测序有效性 

通过对供试 12 份土壤样品的 16S rRNA 高通

量测序分析，抽平后共获得 69036 条有效序列，

各组文库的覆盖率均达 97%以上，以表明所建的

文库可真实体现样本中的细菌实际数量。 

2.2  不同年份土壤微生物群落 OTU 特异性

分析  

通过对不同年份采集的土壤样品中细菌群落

Venn 图(图 1)的比较分析，可以清晰地展现出它

们的微生物群落 OTU 数目组成、特异性、重叠或

相似性。不同时期生物有机肥处理与对照之间存

在的共有细菌 OTUs 数量为 460 个，其中 CK2016

特有 222 个 OTUs，T12016 特有 75 个 OTUs；

CK2017 特有 84 个 OTUs，T12017 特有 85 个

OTUs。CK2016 与 CK2017 共有 800 个 OTUs，

T12016 与 T12017 共有 677 个 OTUs。表明生物有

机肥处理后不同时期的土壤细菌群落整体结构变

化不大，但也存在个别差异。 

2.3  土壤微生物群落 α 多样性 

单样本的多样性(α 多样性)可以反映微生物

群落的丰富度和多样性。其中 Simpson 指数表示

随机选取的 2 条序列属于同一 OTU 的概率，其指

数数值越大说明样本的多样性就越低。Shannon

指数常用于反映群落多样性，其指数数值越大说

明样本的多样性就越高。Student’s t test 用于比较

2 个平均数的差异是否显著。由图 2 可以看出，

通过对 4 组土壤样品微生物 α 多样性的分析，施

用生物有机肥后土壤细菌群落多样性增高，但是

差异不显著。 

 
 

图 1.  不同年份土壤样品中微生物群落 OTU 维恩图 

Figure 1.  Venn diagram of soil bacterial community 
OTUs in soil samples from different years. Different 
colors represent different groups. The overlapping part 
represents the species common to multiple groupings. 
The non-overlapping part represents the species 
specific to the group, and the number represents the 
corresponding number of species. 

 

2.4  土壤中微生物群落结构动态变化及分析 

2.4.1  在门水平上土壤细菌群落结构动态变化：

在门水平上，不同时期检测出生物有机肥处理后

土壤样品中共有优势细菌从高到低分别为变形菌

门(Proteobacteria)、硬壁菌门(Firmicutes)、酸杆菌

门(Acidobacteria)、拟杆菌门(Bacteroidetes)、糖杆形

菌门(Saccharibacteria)、放线菌门(Actinobacteria)、

芽单胞菌门(Gemmatimonadetes)。其中 T12016 样

品中的主要细菌占比为变形菌门 33.66%、硬壁菌

门 32.08%、酸杆菌门 7.24%、芽单胞菌门 5.85%；
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T12017 样 品 中 的 主 要 细 菌 占 比 为 硬 壁 菌 门

27.53%、变形菌门 24.24%、酸杆菌门 15.16%、拟

杆菌门 6.47%；CK2016 样品中的主要细菌占比为

硬壁菌门 31.06%、变形菌门 25.69%、酸杆菌门

15.90%、绿弯菌门 5.70%；CK2017 样品中的主要

细菌占有比为变形菌门 26.2%、硬壁菌门 19.62%、

酸杆菌门 16.03%、拟杆菌门 10.05%、绿弯菌门

8.83% (图 3)。 

2.4.2  在属水平土壤细菌群落结构的动态变化：

由图 4 可见，在共有细菌中占优势的菌属分别为

芽孢杆菌属(Bacillus)、肠球菌属(Enterococcus)、乳

球菌属(Lactococcus)、水恒杆菌属(Mizugakiibacter)、 

 

 
 

图 2.  不同年份土壤细菌多样性指数 

Figure 2.  Diversity indices of soil bacterial communities in different samples from different years. The abscissa is 
the group name and the ordinate is the exponential average of each group. This chart shows the significant 
differences between samples. A: Shannon index; B: Simpson index. 

 

 
 

图 3.  门水平上不同年份土壤样品中的主要细菌群落相对丰度 

Figure 3.  Relative community abundance of main soil bacterial communities during different years on phylum 
level. The ordinate is the sample name, the abscissa is the proportion of the species in the modified sample. The 
columns of different colors represent different species, and the length of the columns represents the proportion of 
the species, others<0.05. 
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图 4.  属水平上不同年份土壤样品主要细菌群落的相对丰度 

Figure 4.  Relative community abundance of main soil bacterial communities during different years on genus level. 
The ordinate is the sample name, the abscissa is the proportion of the species in the modified sample. The columns 
of different colors represent different species, and the length of the columns represents the proportion of the species, 
others<0.02.   
 

罗丹菌属(Rhodanobacter)、根霉菌属(Rhizomicrobium)、

芽单胞菌属(Gemmatimonas)、硫杆菌属(Thiobacillus)、

多变芽孢杆菌属(Effusibacillus)及 Chryseolinea。

在 T12016 样品中的主要细菌占比为肠球菌属

11.50%、芽孢杆菌属 9.34%、乳球菌属 7.06%、

水恒杆菌属 4.69%、罗丹菌属 3.55%、芽单胞菌

属 2.79%、根霉菌属 2.78%；在 T12017 样品中的

主要细菌占比为芽孢杆菌属 18.01%、乳球菌属

5.23%、罗丹菌属 3.73%、水恒杆菌属 2.72%、根

霉菌属 1.95%。在 CK2016 样品中的主要细菌占

比为芽孢杆菌属 13.20%、肠球菌属 3.34%、多变

芽 孢 杆 菌 属 2.80% 、 芽 单 胞 菌 属 1.04% ； 在

CK2017 样品中的主要细菌占有比为芽孢杆菌属

13.02%、乳球菌属 3.93%、硫杆菌属 3.09%、罗

丹菌属 2.53%、Chryseolinea 2.11%。 

2.5  土壤微生物与西瓜枯萎病发病率正负相关

菌群分析 

如表 2 所示，从属水平上看，与枯萎病发病

率呈正相关的细菌菌群按相关性系数大小排列为

硝化螺旋菌属(Nitrospira)、Chryseolinea、Acidibacter；

与西瓜枯萎病发病率呈负相关的菌群按相关性系

数大小排列为水恒杆菌属、酸杆菌属、乳球菌属、

鞘氨醇单胞菌属(Sphingomonas)、罗丹菌属、根霉

菌属、克洛诺菌属(Cronobacter)、芽孢杆菌属细菌。 
 

表 2.  土壤中细菌与枯萎病发病率之间的 Spearman

相关性 

Table 2.  Spearman correlation coefficients between 
the soil bacterial diversity and the disease incidence 

Genus Correlation coefficient 

Mizugakiibacter –0.687 

Acidobacterium –0.673 

Lactococcus –0.535 

Sphingomonas –0.322 

Rhodanobacter –0.305 

Rhizomicrobium –0.189 

Cronobacter –0.156 

Bacillus –0.147 

Enterococcus –0.095 

Thiobacillus –0.086 

Gemmatinonas –0.077 

Acidibacter 0.06 

Chryseolinea 0.429 

Nitrospira 0.531 
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3  讨论 

3.1  调控前后不同时期土壤微生物群落结构变

化与功能恢复 

土壤微生物的菌群数量及其种类分布不仅作

为影响植物生长发育的重要因子，而且与植物病

害发生存在着密切联系[13–14]。Philippot 等研究指

出，作为土壤健康状态的重要指标，其中土壤微

生物群落结构多样性成为保护土壤生态系统的重

要媒介[15]。土壤微生物群落的多样性又受到土壤

各种特性的影响，且不同施肥处理对土壤微生物

影响也不同。越来越多的研究发现，植物根际微

生态的失衡可能是引起作物连作障碍的主要原

因[7,16]。连作条件使“植物-土壤-微生物”三者的稳

定关系在农田生态系统受到干扰。因此，植物通

过根际分泌物影响根际微生物群落结构和组成，

反之，微生物对植株的物质和能量循环产生相应

的响应机制，对植物的信息传递等产生重要影响，

进而影响了植物的生长发育和健康[17–18]。 

本文通过施用生物有机肥调查研究了其在不

同时期对西瓜枯萎病发生的影响。试验结果发

现，不同年份的土壤细菌群落中 Simpson 指数和

Shannon 指数并无明显的差异，说明施用生物有

机肥后的土壤相比对照土壤中的细菌群落多样性

增高，但是差异不显著。在门水平上的分析表明，

生物有机肥施用后在 2 个调查时期(2016 年发病

期，2017 年发病期)的土壤样品中的主要细菌群落

动态变化表现为：变形菌门 33.66%–24.24%，疵

壁菌门 32.08%–27.53%，酸杆菌门 7.24%–15.16%。

其中变形菌门、疵壁菌门在这 2 个时期的土壤微

生物中占比最高，说明它们不仅是构成这 2 个时

期土壤微生物的重要组成部分，而且比较稳定。

而在属水平上分析发现主要动态变化菌属为：芽

孢杆菌属 9.34%–18.01%，肠球菌属 11.5%–0.8%，

乳球菌属 7.06%–5.23%，水恒杆菌属 4.69%–2.72%，

根霉菌属 2.78%–1.95%，其中芽孢杆菌属细菌占

比最多。 

3.2  土壤微生物群落结构中与西瓜枯萎病发病

正负相关菌群分析 

本课题组于 2013 年开始在西瓜连作障碍治理

示范区开展了植物-土壤-微生态基础理论研究，长

期监测不同措施对连作西瓜病害的防控效果，发

现施用棉隆+生物有机肥可通过重建土壤生态环

境提高土壤细菌多样性，从而对西瓜枯萎病有显

著的防治作用[12]。 

本试验通过对生物多样性相对丰度排名前 50 的

土壤细菌菌属与西瓜枯萎病发病率之间相关性的

分析，发现生物有机肥处理后土壤中主要菌群大

都与西瓜枯萎病发病率呈负相关。其中芽孢杆菌

属、肠球菌属、乳球菌属、水恒杆菌属等在两个

调查时期为主要发生动态变化的菌属，与西瓜枯

萎病呈负相关。芽孢杆菌属在 2 个调查时期均是

土壤中主要细菌类群，说明其在西瓜的生长中起

着重要作用。有研究表明，芽孢杆菌属对诸多枯

萎病具有生防作用，它具有繁殖快、适应性广、

易培养等特点而被越来越多的研究者认可并应

用。Rhizomicrobium 是 Ueki 等在 2010 年从水稻根

中分离到的 1 株兼性厌氧发酵芽孢杆菌 [19] 。

Prakash 等从受污染的富含硝酸盐的含水层中分离

得到 Rhodanobacter，属于反硝化细菌属[20]。肠球菌

属是一类存在于人类和动物肠道的菌群之一[21–23]，

近几年研究发现其广泛存在于土壤[24]、水[25]及植

物[26]中。研究发现 Enterococcus faecium LKE12 能

通过产生赤霉素和生长素等植物激素促进植物生

长[26]。乳球菌属由 Schleifer 等(1985)提议设立，



2330 Feiying Zhu et al. | Acta Microbiologica Sinica, 2019, 59(12) 

actamicro@im.ac.cn 

该菌引起人类的各种感染与肠球菌相似[27–28]，乳

酸 乳 球 菌 广 泛 用 于 食 品 生 产 [29] 和 医 疗 应 用 。

Golomb 等通过对拟南芥叶组织溶解物中乳酸乳

球菌的生长过程进行转录组分析，发现菌株 KF147

中与碳水化合物代谢相关基因被诱导表达[30]。同

时，Altin 的研究认为从土壤中分离出的一种乳球

菌菌株[31]可作为一种与金属转运酶相关的新型生

物材料。水恒杆菌属最先被日本科学家从淡水湖

沉积物中分离发现[32–33]。课题组在前期调查过程

中，通过西瓜根际土壤细菌群落多样性的研究发

现，水恒杆菌属多样性丰度在非连作西瓜根际土

壤中较连作土壤中明显升高[2]。因此，挖掘此类菌

株有望筛选出对西瓜枯萎病具有生防作用的微生

物菌剂。 

本文研究发现，土壤中存在与西瓜枯萎病发

病率呈正相关的一些细菌菌群，如硝化螺旋菌属、

Chryseolinea、Acidibacter。硝化螺旋菌属在土壤[34]

中作为一种好氧化能自养的亚硝酸盐氧化菌，在

植物硝化过程中起着关键作用[35]。有研究报道指

出硝化螺旋菌属是氮循环微生物群落的关键组成

部分[36]。Chryseolinea 是由德国科学家于 2013 年

发现的一种新细菌，隶属于拟杆菌门[37]，我国科

学 家 也 从 土 壤 样 本 中 分 离 得 到 类 似 菌 株 [38] 。

Acidibacter 最早是由 Falagany 等[39]从西班牙西南

部废弃金属矿的 1 个坑湖中分离鉴定出的嗜酸铁

还原 γ-变形杆菌。但是，对于 Chryseolinea 和

Acidibacter 2 个属的功能还鲜有报道。这些与西瓜

枯萎病发病率呈正相关的细菌菌群可能通过分泌

物促使植株发病，也可降解土壤中有机物质，产

生某些有利于西瓜枯萎病菌侵染植株的物质，从

而导致西瓜枯萎病发生；这些微生物菌群丰度的

变化可能影响植株抗病性发生改变。 

4  结论 

本试验研究结果表明，施用生物有机肥后在

不同时期土壤细菌 alpha 多样性并无明显差异，说

明 2016 和 2017 年西瓜枯萎病发生时期的土壤细

菌群落结构动态变化不大。该实验表明，大田施

用生物有机肥后的短时间内，土壤细菌种群的变

化不大，说明生物有机肥对土壤细菌群落重建、

恢复和维持等是一个缓慢的过程。根际微生物群

落与植物健康密切相关，调控根际土壤微生物可

增强植物抵御病虫害的能力，因此，合理的农业

管理和土壤改良措施可以调控土壤微生物的结构

和功能，从而诱导植物产生获得性免疫以抵御病

虫害发生。本研究利用高通量测序技术发现的与

西瓜枯萎病发病率呈正负相关的微生物菌群，为

如何利用调节土壤微生物群落结构来防治西瓜枯

萎病提供了新思路。随着分子生物技术的高速发

展，运用现代农业生物技术的手段探索建立生物

资源多样性与栽培措施协调性的技术体系，为在

西瓜连作条件下采取有效措施调控植物根际土

壤微生物菌群结构及改变根际土壤理化性状，以

便稳定和提高西瓜产量和品质，提供了新的理论

依据。 
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watermelon Fusarium wilt by using bio-organic fertilizer 
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1 Hunan Agricultural Biotechnology Research Institute, Changsha 410125, Hunan Province, China 
2 Institute of Plant Protection, Hunan Province, Changsha 410125, Hunan Province, China 

Abstract: [Objective] The objective of our study was to compare the soil bacterial communities by using 

bio-organic fertilizer in disease occurring period, and to excavate the closely related bacterial genera to Watermelon 

Fusarium wilt. [Methods] The V3-V4 region of the 16S rRNA gene in bacterial DNA was amplified using the 

polymerase chain reaction technique and sequenced by the Illumina Miseq platform to diversity analysis of the soil 

microbial community composition after application of bio-organic fertilizer in different years (2016 onset stage and 

2017 onset stage). [Results] There was no significant difference in alpha diversity indices among soil microbial 

community diversity at different years, but the diversity richness increased slightly after applying bio-organic 

fertilizer by comparison with the control. At phylum level, the Proteobacteria and Firmicutes were the relatively 

stable bacterial communities in these two periods. However, at genus level, the major dynamic bacteria were 

Bacillus, Enterococcus, Lactococcus and Mizugakiibacter. Furthermore, the Spearman analysis showed that they 

were negatively correlated with the watermelon Fusarium wilt disease morbidity. [Conclusion] The application of 

bio-organic fertilizer plays a certain role in the control of watermelon Fusarium wilt by helping ecological 

restoration of microbial communities in continuously cropped watermelon-growing soil. Thus, the approach to 

identify the dynamic changes of soil microbes and find out their relationships between the incidence of watermelon 

Fusarium wilt provided a new idea of helping control watermelon Fusarium wilt by adjusting soil microbial 

community structure. 
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