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连作对马铃薯根际土壤线虫群落结构与功能的影响 

徐  强 1   谢奎忠 1,2,*   胡新元 2   岳  云 3   董  博 4   罗爱花 2 

1 甘肃农业大学资源与环境学院, 甘肃兰州 730070; 2 甘肃省农业科学院马铃薯研究所, 甘肃兰州 730070; 3 甘肃省农业工程技术研究

院, 甘肃兰州 730030; 4 甘肃省农业科学院旱地农业研究所, 甘肃兰州 730070 

摘  要: 马铃薯是保障粮食安全的重要作物, 但长期连作会导致土壤退化与土传病害加剧, 威胁其可持续发展。土壤

线虫是土壤健康与食物网动态的关键指标。本研究依托甘肃定西 15 年马铃薯定位试验, 设置 1、5、10、15 年连作

处理(编号分别为 T1、T5、T10、T15), 通过高通量测序与土壤理化性质分析, 探讨线虫群落结构演替及驱动机制。

结果表明, 长期连作显著降低土壤 pH (从 T1 的 8.28 降至 T15 的 8.14, P < 0.05)和有机质含量(T5 至 T15 降幅显著), 而

速效氮、磷、钾累积(T15 达峰值, P < 0.05)导致 C N P∶ ∶ 化学计量失衡。β 多样性分析(PCoA)显示, 5~10 年为群落

结构转折期, 解释 57.06%的变异。食细菌线虫相对丰度由 15%增至 24%, Monhysterida 由 9%增至 15% (P < 0.05), 标

志着食物网从“真菌通道”向“细菌通道”转变; 植物寄生线虫呈“先增后降”趋势(T5 峰值, T10 和 T15 显著下降, P < 

0.05)。马铃薯经济产量在 15 年连作后下降 39.55%, 同时腐烂薯率按重量计激增至 T1 的 15.8 倍, 商品薯率大幅下降。

经 RDA 和 Mantel 检验确认, 土壤有机质和 pH 是群落演替的关键驱动因子。本研究提出了“连作两阶段演替模型”, 并

指出通过施用高碳有机物料以重建真菌主导的能量通道, 是破解连作障碍、实现退化农田生态修复的关键策略。 

关键词: 马铃薯; 连作; 土壤线虫群落结构; 群落演替; 食物网 

Effects of continuous cropping on the structure and function of soil nematode 
communities in potato 
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Abstract: Potato is a vital crop for global food security. However, long-term continuous cropping leads to soil degradation and 
intensifies soil-borne diseases, posing a significant threat to sustainable production. Soil nematodes are important bioindicators of 
soil health and food web dynamics. In this study, we investigated nematode community succession and its underlying drivers in a 
15-year potato monoculture experiment in Dingxi, Gansu, China. Four continuous cropping durations—1, 5, 10, and 15 years (T1, 
T5, T10, T15)—were evaluated using high-throughput sequencing and soil physicochemical analysis. Results showed that pro-
longed continuous cropping significantly reduced soil pH from 8.28 (T1) to 8.14 (T15) (P < 0.05) and decreased soil organic mat-
ter content, particularly between T5 and T15. In contrast, available nitrogen, phosphorus, and potassium increased and peaked at 
T15 (P < 0.05), resulting in a disrupted C:N:P stoichiometric balance. Beta-diversity analysis (PCoA) indicated that years 5–10 
represent a critical transition period in nematode community structure, explaining 57.06% of the variation. The relative abundance 
of bacterivorous nematodes increased from 15% (T1) to 24% (T15), with Monhysterida rising from 9% to 15% (P < 0.05), 
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suggesting a shift in the soil food web from a fungal- to a bacterial-dominated energy pathway. Plant-parasitic nematodes fol-
lowed a nonlinear “rise-then-fall” pattern, peaking at T5 and declining significantly at T10 and T15 (P < 0.05). After fifteen years 
of continuous cropping, potato economic yield declined by 39.55%, the rot rate by weight increased 15.8-fold, and the proportion 
of marketable potatoes declined sharply. Redundancy analysis (RDA) and Mantel tests identified soil organic matter and pH as 
key drivers of nematode community succession. Based on these findings, we propose a two-stage succession model for nematode 
communities under continuous cropping. We further suggest that applying high-carbon organic amendments to restore fun-
gal-dominated energy channels is a promising strategy to alleviate continuous cropping obstacles and support the ecological 
restoration of degraded farmland. 
Keywords: potato; continuous cropping; soil nematode community structure; community succession; food web 

马铃薯(Solanum tuberosum L.)作为全球第四大

粮食作物, 在保障世界粮食安全、促进农业经济发

展中扮演着举足轻重的角色[1-2]。特别是在中国, 甘

肃省作为马铃薯的主产区之一, 其产业发展对区域

经济具有重要影响。然而, 随着种植规模的集约化和

土地资源的日益紧缺, 马铃薯连作现象愈发普遍[3]。

长期单一的种植模式打破了农田生态系统的平衡 , 

引发了“连作障碍” [4], 主要表现为土壤理化性质恶

化、土传病害加剧、作物产量与品质双双下降等, 严

重制约了马铃薯产业的可持续发展。 

土壤是农业生产最根本的载体, 其健康状况直

接决定了作物生长的优劣[5]。在构成土壤生态系统

的众多生物中, 土壤线虫因其分布广泛、种类繁多、

生命周期短且对环境变化高度敏感, 被公认为是评

价土壤健康与生态系统扰动的关键“指示生物” [6]。

线 虫 群 落 横 跨 多 个 营 养 级 [7], 包 括 食 细 菌 者

(bacterivores)、食真菌者(fungivores)、植物寄生者

(plant parasites)和杂食/捕食者(omnivores-predators), 

其群落结构和功能类群的相对丰度, 能够精准地反

映土壤食物网的能量流动路径、养分循环速率以及

生态系统的稳定与健康状况[8]。因此, 深入解析连作

条件下土壤线虫群落的演替规律对于揭示连作障碍

的微生态机制至关重要。 

以往的研究已证实, 不同作物的连作均会对土

壤线虫群落产生显著影响。例如 , 在大豆 [9-10]、棉

花 [11-12]、灵芝[13]、黄瓜[14]等连作体系中, 研究者们

观察到线虫多样性、群落结构及优势营养类群均发

生了不同程度的改变。然而, 研究多集中于短期效

应或特定作物类型[15-19], 对于地处生态脆弱区、历

时长达十年以上的马铃薯连作系统, 其土壤食物网

的长期演替动态, 特别是能量流动路径的根本性转

变, 以及关键致病类群—植物寄生线虫的非线性响

应模式, 仍缺乏系统性的定位研究。 

本研究依托位于甘肃省定西市安定区宁远镇红

土村甘肃省农业科学院马铃薯研究所试验基地、海

拔约 1977 m 的中温带半干旱区的 15 年马铃薯长期

定位试验, 设置 1、5、10 和 15 年 4 个连作梯度。

通过高通量测序技术与土壤理化性质分析相结合的

方法[20], 探讨不同连作年限下马铃薯根际土壤理化

性质的变化、线虫营养级群落的演替规律以及驱动

线虫群落结构变异的关键环境因子, 旨在为马铃薯

产业的可持续发展和土壤健康保育提供科学依据和

理论支持。 

1  材料与方法 

1.1  试验地概况 

试验地位于甘肃省定西市安定区宁远镇红土村

甘肃省农业科学院马铃薯研究所试验基地, 该试验

区位于海拔约 1977 m 的中温带半干旱区 , 北纬

35°26.703′、东经 104°50.791′, 年均太阳辐射量为

141.6 kcal cm–2, 年日照时数约 2476.6 h; 年均气温

6.4 , ℃ ≥0℃积温 2933.5  d, ℃ ≥10℃积温 2239.1  d, ℃

全年无霜期约 140 d。多年平均降水量 390.9 mm, 变

异系数 24.3%; 年蒸发量 1531 mm, 干燥度(蒸发/降

水)约 2.53, 属于典型雨养农业区。试验区土壤基本

理化特性如下: 全氮 1.00 g kg–1、全磷 0.71 g kg–1、

全钾 18.15 g kg–1、碱解氮 119.40 mg kg–1、速效磷

31.41 mg kg–1、速效钾 438.00 mg kg–1、有机质 16.70 

g kg–1、pH 8.95。 

试验于每年 4月下旬播种马铃薯, 品种为陇薯 7

号一级种, 种薯由甘肃一航薯业科技发展有限责任

公司提供。小麦品种为定西 38号, 播种量为 187.5 kg 

hm–2, 施用纯氮与 P2O5 各 105 kg hm–2, 农家肥

30,000 kg hm–2; 马铃薯行距 60 cm, 株距 37 cm, 播

种密度为 45,045 株 hm–2, 施肥参照当地标准, 施

P2O5 108 kg hm–2、纯氮 135 kg hm–2、农家肥 30,000 

kg hm–2。氮肥按 4 等份施用, 其中 3 份做基肥, 1 份

于现蕾期结合培土追施。 

1.2  试验设计 

2010 年开始进行定位试验, 试验采用单因素设
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计, 共设 4 个连作年限处理: (1) 第 1 年马铃薯(T1, 

2024 年种植); (2) 5 年连作(T5, 2020—2024 年连续

种植); (3) 10 年连作(T10, 2015—2024 年连续种植); 

(4) 15 年连作(T15, 2010—2024 年连续种植)。各处

理前茬均为小麦, 采用随机排列, 3 次重复, 小区规

格 4.20 m (宽) × 17.02 m (长), 面积 71.48 m2。种植

时, 垄间距设定为 60 cm, 株距为 37 cm, 每行 46 株; 

耕作层深度 0~20 cm, 田间管理措施同当地常规生

产标准。 

1.3  考种项目 

在收获前, 每小区随机选择正常植株 20 株, 挖

掘并称重, 计算单株块茎重量。同时, 记录腐烂薯块

的数量和重量, 以及≥ 75 g和< 75 g薯块的数量与重

量[21]。依据公式(1)~公式(4)计算病薯率和商品薯率。 

个数病薯率=病薯个数÷总个数×100%  (1) 

重量病薯率=病薯重量÷总重量×100% (2) 

个数商品薯率=大于和等于 75 g 薯块个数÷总个

数 × 100%  (3) 

重量商品薯率=大于和等于 75 g 薯块重量÷总重

量×100%  (4) 

产量测定依据各小区实收薯块总重量, 折算为

公顷产量(kg hm–2)。 

1.4  土壤样品采集 

2024 年试验周期中, 于马铃薯现蕾期进行土壤

取样。采用五点“梅花”法 (five-point plum-blossom 

sampling)采集非根际土, 使用直径 5 cm 不锈钢土钻

采集 0~20 cm 耕层土样, 土样风干后, 用于理化指

标测定。每个小区各随机选择 5 株植株, 使用抖根

法采集根际土壤。首先, 轻轻抖落大块不含根系的

非根际土壤, 再轻轻剥离根系表面附着的土壤, 即

获得根际土壤, 将其存放于干冰泡沫盒内, 并立即

送至实验室。在–80℃冷冻储存, 用于土壤总 DNA

提取及线虫群落结构与多样性分析。 

1.5  土壤理化性质测定 

土壤理化性质测定依据《土壤农化分析》 [22]

外加热重铬酸钾容量法; 采用半微量凯氏法测定全

氮含量; 采用碱解扩散法测定碱解氮含量。全磷采

用 HCLO4-H2SO4 法消煮后, 使用分光光度计测定其

吸光度; 采用钼锑抗比色法测定速效磷含量; 采用

火焰光度法测定速效钾含量。 

1.6  土壤线虫高通量测序技术 

由上海凌恩生物科技有限公司完成高通量测

序。提取的基因组 DNA 先在 1%琼脂糖凝胶上电泳

检测完整性 , 随后使用 NanoDrop 2000 (Thermo 

Fisher Scientific, 美国)测定浓度与纯度。以此 DNA

为模板, 采用引物 NemF (5′-GGGGAAGTATGGTT 

GCAAA-3′) 和 18Sr2b (5′-TACAAAGGGCAGGGA 

CGTAAT-3′)进行 PCR 扩增 (ABI GeneAmp 9700, 

Thermo Fisher Scientific, 美国), 反应程序为: 98  ℃

30 s; 98  10 s, 55  30 s, 72  30 s, ℃ ℃ ℃ 共 25 个循环; 

72℃延伸 10 min。为增强扩增特异性, 采用嵌套 PCR

方法, 使用 NF1 (5′-GGTGGTGCATGGCCGTTCTTA 

GTT-3′)进行第 2 轮 PCR 扩增 , 每样本设置 3 次重

复 , 反应条件同初次 PCR。将同一样本的 PCR 产

物混合后 , 在 2%琼脂糖凝胶上纯化回收(AxyPrep 

DNA Gel Extraction Kit, Axygen Biosciences, 美

国), 并通过 2%琼脂糖凝胶电泳和 Quantus 荧光计

(Promega, 美国)定量。最后 , 依据各样本测序量需

求按比例混样 , 使用 NEXTFLEX Rapid DNA-Seq 

Kit (Bioo Scientific, 美 国 ) 构 建 文 库 , 并 在

Illumina NovaSeq PE250 平台(上海凌恩生物科技

有限公司)完成测序。  

1.7  数据处理 

采用 SPSS 27.0 (IBM, 美国)、R 语言(v4.4.3)和

Excel 2021 (Microsoft, 美国)整理数据, 以平均值±

标准差表示。不同处理间的显著性检验先行单因素

方差分析(one-way ANOVA) [23], 再以 Duncan 多重

极差法进行事后比较, 显著性水平设定为 P < 0.05。

土壤线虫群落组成及其多样性分析通过上海凌恩生

物科技有限公司开发的云平台(https://www.biozeron. 

com)完成数据解析和可视化 ,  使用 Origin 2021  

(OriginLab, 美国 )作图 , 并利用 Adobe Illustrator 

2022 (Adobe, 美国)对图形进行修整。基于 Spearman

相关系数(|r| > 0.6, P < 0.05)筛选环境变量后, 分别

构建土壤理化指标与线虫群落结构的冗余分析

(RDA)模型 , 用以探讨关键因子对群落构建的影响

机制。 

2  结果与分析 

2.1  测序数据分析 

对 12 份不同连作年限的马铃薯土壤样本进行

Illumina NovaSeq PE250 测序分析并进行优化后, 共

获得 426,590 条高质量线虫 reads, 长度分布于

301~400 bp 区间(平均约 320 bp)。以 97%相似度为

阈值进行聚类分析, 划分出 1094 个操作分类单元

(OTUs)。基于图 1 稀释曲线结果可见, 各样本的曲
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线在测序深度达到约 20,000 条 reads 时逐渐趋于平

坦, 说明测序深度已基本覆盖样品中线虫的多样性, 

数据量充足, 可较为真实地反映土壤线虫群落的结

构特征。 

 

图 1  马铃薯连作土壤样本在 OTU 水平稀释曲线 
Fig. 1  Dilution curve of soil samples under continuous potato 
cropping at the OTU level 
T1、T5、T10 和 T15 分别指 1 年种植处理和 5 年、10 年、15 年
连续种植处理。 
T1, T5, T10, and T15 represent 1-year planting and 5-, 10-, and 
15-year continuous cropping treatments, respectively. 

2.2  不同种植年限马铃薯土壤线虫群落的多样

性分析 

2.2.1  对 Alpha 多样性的影响    Alpha 多样性是

衡量群落内部物种特征的重要指标。由图 2 可知, 

Chao1 指数和 ACE 指数(物种丰富度)均随连作年限

延长呈下降趋势 , 但经单因素方差分析 (one-way 

ANOVA)均未达显著水平(P > 0.05)。Shannon 指数和

Simpson 指数(物种多样性)在不同连作年限处理间

无显著差异(P > 0.05)。这表明尽管长期连作可能对

物种丰富度或优势度产生轻微影响, 但线虫群落的

整体多样性变化有限。 

2.2.2  对 Beta 多样性的影响    基于 Bray-Curtis

距离的主坐标分析(PCoA)显示(图 3), 前 2 轴(PCo1

和 PCo2)累计解释了群落结构总变异的 57.06%。在

PCoA 二维空间中, 短期连作处理(T1 和 T5)的样本

点紧密聚集, 表明其群落结构相似。然而, 中长期连

作处理(T10 和 T15)的样本点显著偏离短期处理样点, 

形成了明显分离的聚类, 这揭示了在连作超过 5 年

后, 土壤线虫的群落结构发生了根本性的、不可逆

的转变。 

 

图 2  α多样性指数箱线图 
Fig. 2  Box plot of α diversity index 
箱的上下端线: 上下四分位数; 均值线: 平均数; 上下边缘: 最大最小内围值。处理同图 1。 
Upper and lower lines of the box represent the first and third quartiles; the horizontal line within the box indicates the mean; whiskers show 
the inner maximum and minimum values. Treatments are the same as those given in Fig. 1. 
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图 3  不同连作年限土壤线虫群落组成主坐标分析 PCoA 
Fig. 3  Principal coordinate analysis (PCoA) of soil nematode 
community composition under different continuous cropping 
durations 
处理同图 1。Treatments are the same as those given in Fig. 1. 

 

2.3  马铃薯连作对土壤理化性质的影响 

由表 1 可知, 随着连作年限的延长, 土壤理化

性质发生了显著变化。土壤 pH 呈显著下降趋势(P < 

0.05), 从 T1 的 8.28 降至 T15 的 8.14。土壤有机质 

(soil organic matter, SOM)含量则持续下降, 在 T5 到

T15 期间降幅尤为明显。与此相反, 速效磷、速效钾

及碱解氮等速效养分含量因化肥施用而显著累积

(P < 0.05), 在 T15 处理达到最高水平。 

2.4  不同连作年限马铃薯土壤线虫群落组成的

影响 

图 4-A 显示了不同连作年限下土壤线虫群落的目

水平相对丰度变化。结果表明 , 未明确分类线虫

(Enoplea_norank)在所有连作年限中均占据主导地位, 

其相对丰度均随连作年限延长呈逐步下降趋势, 从 T1

的约 77%降至 T15 的约 67%。单宫目(Monhysterida)

的相对丰度在长期连作下表现出显著增加(P < 0.05), 

从T1的约 9%上升至T15 的约 15%。小杆目(Rhabditida)

与垫刃目(Tylenchida)的相对丰度在 T5 时最高。刺嘴

目(Enoplida)和色矛目(Chromadorida)等游离生活线虫

的相对丰度分别在 T10 和 T15 出现小幅回升, 但其在

各连作年限间的整体丰度变化不明显, 始终维持在较

低 水 平 。 其 余 少 量 分 类 单 元 (Desmodorida 、

Araeolaimida、Triplochida、Chromadorea_norank 及其

他)的相对丰度在所有连作年限中均低于 5%。 

 
表 1  马铃薯连作对土壤理化性质的影响 
Table 1  Effects of continuous potato cropping on soil physicochemical properties 

处理 

Treatment 

全氮 

Total 

nitrogen 

(g kg–1) 

全磷 

Total  

phosphorus 

(g kg–1) 

全钾 

Total  

potassium 

(g kg–1) 

速效磷 

Available 

phosphorus

(mg kg–1) 

速效钾 

Available 

potassium 

(mg kg–1) 

有机质 

Soil organic 

matter 

(g kg–1) 

碱解氮 

Alkali-hydrolyzable 

nitrogen 

(mg kg–1) 

pH 

T1 30.48±0.49 a 0.85±0.03 ab 24.03±0.06 a 27.06±0.49 c 376.00±3.46 cd 17.43±0.12 a 70.00±2.65 bc 8.28±0.01 a

T5 30.61±0.77 a 0.86±0.03 ab 24.25±0.18 a 27.46±0.63 c 380.33±4.16 c 17.17±0.21 ab 73.00±2.65 bc 8.24±0.02 b

T10 30.82±0.08 a 0.85±0.01 ab 24.28±0.11 a 28.57±0.53 b 388.00±2.65 b 16.70±0.46 bc 75.33±2.52 ab 8.19±0.03 c

T15 31.09±0.52 a 0.87±0.03 a 24.34±0.06 a 29.77±0.52 a 394.00±1.73 a 16.20±0.60 c 80.33±4.04 a 8.14±0.01 d

处理同图 1。不同小写字母表示不同处理之间存在显著差异(P < 0.05)。 

Treatments are the same as those given in Fig. 1. Different lowercase letters indicate significant differences among treatments (P < 0.05). 

 
图 4-B 展示了不同连作年限下土壤线虫群落的

种 水 平 相 对 丰 度 变 化 。 结 果 显 示 , 以 单 孔 目

(Monhysterida_uncultured eukaryote)、Acrobeloides sp. 

KJA、Paracyatholaimus intermedius 和 Alaimus parvus

为代表的食细菌线虫, 从 T1 时总计约 12%增至 T15

时约 26%。以 Phaseoleae environmental sample 为代

表的植物寄生线虫, 从 T1 的 30%下降到 T15 的

18%。捕食性线虫 Aporcelaimellus sp. JH-2004 占优

势, 其相对丰度在 43%~48%之间轻微波动, 未见明

显的升降趋势, 表明高营养级的捕食者群落具有较

强的稳定性。其他类群(动物寄生性、环境样本等)

如 Trichinella pseudospiralis ( 动 物 寄 生 性 ) 、

Nematoda environmental sample (环境样本)和归入其

他的若干小类群, 占比始终较低(总和< 15%), 波动

不大。说明长期连作会推动土壤食物网由以植物寄

生和真菌通道为主, 向以细菌通道为主的方向转变, 

表现为食细菌线虫比例上升、植物寄生线虫下降 , 

而捕食性线虫相对稳定。 
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图 4  不同连作年限下土壤线虫目(A)和种(B)的相对丰度 
Fig. 4  Relative abundance of nematode orders (A) and species (B) under different continuous cropping durations 
处理同图 1。Treatments are the same as those given in Fig. 1. 

 

2.5  不同连作年限对土壤线虫群落结构的影响 

随着连作持续时间的递增, 土壤线虫营养类群

的相对丰度呈现显著分异 (图 5)。食细菌线虫

(bacterivores, BF)相对丰度成为已分类线虫中的优

势类群, T1 时 BF 约 15%, T5 时升至约 22%, T10 时

短暂下降至约 17%, T15 时又跃升至约 24%, 随着耕

作年限的增加, 土壤中食细菌线虫总体比例在波动

中趋于增多, 尤其到 15 年时最高。杂食/捕食线虫在

中期(10 年)达到峰值, 其余年份占比较低。植物寄生

线虫的相对丰度在 T5 时达到最高点, 随后在 T10 时

急剧下降, 并在 T15 维持在较高水平, 呈现出清晰

的非线性动态。 

食细菌线虫作为评估土壤健康与微生物活性的关

键生物指示群, 其相对丰度随马铃薯连作年限发生动

态变化(表 2)。总体来看, BF 总丰度在 T15 达到最高, 依

次为 T15 > T5 > T10 > T1。其中, 单宫目(Monhysterida)

占食细菌线虫总数的比例较大, 且随连作年限显著增

加(P < 0.05); 小杆目(Rhabditida)在 T5 时显著增加至峰

值, 但之后大幅下降; 色矛目(Chromadorida)在研究的

前 10 年间表现出相对稳定但较低的丰度 , 在种植 

15 年后, 其相对丰度增加; 薄咽目(Araeolaimida)、

链环目(Desmodorida)和双胃目(Diplogasterida)在所

有连作年限中始终保持极低水平。 

 

图 5  不同连作年限土壤线虫各营养类群的相对丰度 
Fig. 5  Relative abundance of soil nematode trophic groups 
under different continuous cropping durations 
处理同图 1。BF: 食细菌; OP: 杂食/捕食; PP: 植物寄生; UN: 未
明确分类线虫。在已归类的功能组中, 相对丰度最高者定义为优
势类群; 未明确分类线虫(UN)不纳入该判断。 
Treatments are the same as those given in Fig. 1. BF: bacterivores; 
OP: omnivores-predators; PP: plant parasites; UN: unclassified 
nematodes. The dominant group is defined as the classified func-
tional group with the highest relative abundance; unclassified 
nematodes (UN) are excluded from this classification. 

 

表 2  不同连作年限马铃薯土壤食细菌线虫的相对丰度 
Table 2  Relative abundance of bacterivorous nematodes in potato soil under different continuous cropping durations (%) 

连作年限 Continuous cropping years 类群(目) 

Group (Order) T1 T5 T10 T15 

色矛目 Chromadorida 1.88 2.55 1.98 4.20 

薄咽目 Araeolaimida 0.30 0.36 0.79 0.36 
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(续表 2) 

连作年限 Continuous cropping years 类群(目) 

Group (Order) T1 T5 T10 T15 

链环目 Desmodorida 0.59 1.13 0.65 1.13 

小杆目 Rhabditida 3.75 7.99 1.94 4.10 

双胃目 Diplogasterida 0.19 0.16 0.18 0.16 

单宫目 Monhysterida 8.54 9.90 11.33 14.15 

总计 Total 15.25 22.09 16.87 24.10 

处理同图 1。Treatments are the same as those given in Fig. 1. 

 
2.6  土壤线虫群落与土壤理化性质的关系 

冗余分析(RDA, 图 6)显示, RDA1 轴和 RDA2

轴分别解释了群落总变异的 52.17%和 34.22%, 累计

达 86.39%, 表明所构建模型对土壤线虫群落结构具

有良好的解释力。具体来看 , 土壤 pH 和有机质

(SOM)箭头指向右上象限且箭长较大, 与该象限中

的小杆目 (Rhabditida)和三矛目 (Triplonchida)样本

呈显著正相关, 说明连作初期(1~5 年)线虫群落结构

主要受土壤有机质含量及 pH 驱动 ; 而单宫目

(Monhysterida)则分布于左下象限, 其样本点与速效

氮(available nitrogen, AN)、速效磷(available phos-

phorus, AP)和速效钾(available potassium, AK)箭头

方向一致, 表明连作后期(10~15 年)线虫群落更易对

速效养分浓度产生响应。 

Mantel test 相关性热图能够综合反映土壤理化

性质及多样性指数与线虫营养类群的关系。由图 7

可知, 土壤有机质与 pH (P < 0.01)、Chao 1 (P < 0.01)

和 ACE (P < 0.01)均呈正相关。营养类群中, 食细菌

线虫(bacterivores, BF)与全钾(total potassium, TK)、

全氮(total nitrogen, TN)、土壤有机质(SOM)和 pH 均

呈显著相关(P < 0.05), 同时与速效磷(AP)呈极显著

正相关(P < 0.01)。植物寄生线虫(plant parasites, PP)

所有检测因子均无显著相关性(P ≥ 0.05)。杂食/捕

食线虫(omnivores-predators, OP)与速效钾(AK)呈显

著相关。未明确分类线虫(unclassified nematodes, UN)

与多个土壤因子 (如 AP、TK、pH)和多样性指数

(Chao1、Simpson)存在广泛的正相关关系。以上结

果表明, 土壤的有机质和 pH 是影响线虫群落结构

和多样性最关键的理化因子。 

2.7  连作年限对马铃薯产量及其构成因素的影响 

研究结果(表 3)清晰地显示, 随着连作年限的延

长, 马铃薯经济产量呈显著下降趋势。具体而言, T1 

(1 年连作)的平均产量为 16,892 kg hm–2, 而 T15 (15 

年连作)的产量急剧下降至 10,210 kg hm–2, 下降幅度

达 39.55%, 且处理间差异显著(P < 0.05)。生物产量

也随连作年限显著下降, 从 T1的 28,979 kg hm–2降至

T15 的 18,769 kg hm–2, 同样表现出显著的负面效应。 

马铃薯品质指标同样显著恶化。腐烂薯率按个

数计由 1.66%增至 17.48% (约 10.5 倍增加); 按重量 

 

图 6  土壤线虫群落与土壤理化性质的冗余分析 RDA 
Fig. 6  Redundancy analysis (RDA) of soil nematode commu-
nities and soil physicochemical properties 
处理同图 1。Asc: 蛔形目; Des: 链环目; Dip: 双胃目; Eno: 刺嘴
目; Mon: 单宫目; Rha: 小杆目; Tri: 三矛目; Tyl: 垫刃目; Ara: 
薄咽目。图中各色点对应不同连作年限的样本。红色箭头表示数
量型环境因子, 其箭头长度反映该因子对群落变异的解释度。样
本点在箭头上的投影距离原点的远近则表明该环境因子对该样
本群落分布的相对影响大小。 
Treatments are the same as those given in Fig. 1. Asc: Ascaridida; 
Des: Desmodorida; Dip: Diplogasterida; Eno: Enoplida; Mon: 
Monhysterida; Rha: Rhabditida; Tri: Triplonchida; Tyl: Tylenchida; 
Ara: Araeolaimida. Colored points represent samples from different 
continuous cropping durations. Red arrows indicate quantitative 
environmental factors, with arrow length reflecting the degree of 
influence on community variation. The projection distance of each 
sample point onto the arrow from the origin indicates the relative 
impact of that environmental factor on community distribution. 
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图 7  土壤理化性质、线虫多样性指数与线虫营养类群的交互式 Mantel test 相关性热图 
Fig. 7  Interactive Mantel test correlation heatmap of soil physicochemical properties, nematode diversity indices, and trophic 
groups 
红色连接线表示 P 值显著(P < 0.01), 绿色连接线表示边缘显著(0.01 < P < 0.05), 蓝色连接线表示不显著(P ≥ 0.05)。线条粗细则反
映 Mantel’s r 的强度 , 代表相关性大小。右上方方格为各环境因子间的 Pearson 相关系数 , 颜色深浅表示相关强度。SOM: 土壤有
机质; AN: 碱解氮; AP: 速效磷; AK: 速效钾; TN: 全氮; TP: 全磷; TK: 全钾; pH: 酸碱度; Chao1: Chao1 丰富度指数; ACE: ACE
丰富度指数; Shannon: 香农多样性指数; Simpson: 辛普森多样性指数; BF: 食细菌; PP: 植物寄生; OP: 杂食/捕食; UN: 未明确分
类线虫。  
Red lines indicate significant correlations (P < 0.01), green lines indicate marginal significance (0.01 < P < 0.05), and blue lines indicate 
non-significant results (P ≥ 0.05). Line thickness reflects the strength of Mantel’s r, representing the correlation magnitude. Squares in the 
upper right show Pearson’s correlation coefficients among environmental variables, with color intensity indicating correlation strength. SOM: 
soil organic matter; AN: alkali-hydrolyzable nitrogen; AP: available phosphorus; AK: available potassium; TN: total nitrogen; TP: total 
phosphorus; TK: total potassium; pH: pH value; Chao1: Chao1 richness index; ACE: abundance-based coverage estimator; Shannon: Shannon 
diversity index; Simpson: Simpson diversity index; BF: bacterivores; PP: plant parasites; OP: omnivores-predators; UN: unclassified nema-
todes. 

 
表 3  马铃薯不同连作年限处理下的平均产量及构成因素 
Table 3  Average yield and yield components of potatoes under different continuous cropping durations 

腐烂薯率 

Rotten potato rate (%) 

商品薯率 

Marketable tuber rate (%) 
处理 

Treatment 

经济产量 

Yield 

(kg hm–2) 个数 Number 重量 Weight 个数 Number 重量 Weight 

生物产量 

Biological yield 

(kg hm–2) 

T1 16,891.88±1254.00 a 1.66±1.48 b 0.90±0.79 b 36.95±5.11 a 68.91±0.59 a 28,978.95±1690.44 a 

T5 15,465.45±688.07 ab 3.54±0.47 b 2.46±1.22 b 36.59±5.08 a 66.04±0.71 a 26,876.85±1111.01 ab 

T10 14,039.03±344.03 b 4.66±1.30 b 4.04±2.18 b 38.29±6.52 a 66.83±1.13 a 24,849.83±566.81 b 

T15 10,210.20±688.07 c 17.48±11.66 a 14.24±6.23 a 23.70±16.78 a 44.60±13.69 b 18,768.75±790.97 c 

处理同图 1。不同小写字母表示处理间差异显著(P < 0.05)。数据为平均值±标准差。 

Treatments are the same as those given in Fig. 1. Different lowercase letters indicate significant differences among treatments (P < 0.05). 

Data are expressed as mean ± SD. 

 
计从 T1 的 0.90%显著上升至 T15 的 14.24%, 增加至

T1 的 15.8 倍, 表明连作导致薯块腐烂率大幅增加。

按个数计算的商品薯率在各处理间差异不显著; 但

按重量计算的商品薯率由 T1 的 68.91%显著下降至

T15 的 44.60%, 这意味着可销售的马铃薯比例大幅

减少, 严重影响了农业生产的经济效益。 

3  讨论 

3.1  连作对土壤理化性质的影响 

本研究发现, 土壤 pH 随着连作年限延长显著

下降(P < 0.05), 从 T1 的 8.28 降至 T15 的 8.14, 但依

旧维持碱性范畴。这一趋势与要凯等 [24]在沟垄覆 
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膜栽培对马铃薯连作土壤理化性状的影响中观察到

的 pH 下降相符。推测 pH 下降归因于根系对碱性离

子的长期吸收、有机酸分泌及残体酸化作用。与此

同时, 速效磷、速效钾和碱解氮含量均随连作年限

的延长显著积累, 与投入施肥及微生物矿化作用有

关, 这与袁艳娜等[25]在不同生物有机肥对温室黄瓜

连作土壤改良效果研究结论一致。然而, 土壤有机

质(SOM)含量呈持续下降趋势, 尤其在 T5 至 T10 间

降幅明显, 这支持了 Pang 等[26]关于土壤有机质随着

种植期的增加而下降的观点。SOM 的减少意味着土

壤碳源的匮乏 , 但化肥的持续投入(尤其是磷肥)打

破了土壤的 C∶N∶P 化学计量平衡, 为微生物生长

提供了大量的无机养分。这种高养分、相对低碳的

环境特别有利于细菌的快速繁殖。 

3.2  连作驱动的土壤食物网生态演替 

3.2.1  早期群落响应与 Beta 多样性转变   本研究

显示 , 尽管连续种植显著改变了土壤的理化性质 , 

但不同连作年限下线虫 α 多样性指数(Chao1、ACE、

Shannon、Simpson)均无显著差异(P > 0.05), 这与陈

虹等[12]在棉田连作中的结论一致。表明半干旱区马

铃薯连作系统下, 线虫群落可通过重构与替代机制

来维持物种丰富度与均匀度的相对稳定。基于

Bray-Curtis 距离的主坐标分析(PCoA)显示, 连作约

5 年后群落结构发生显著分离。前 2 轴(PCo1、PCo2)

共解释 57.06%的变异, 短期连作(T1、T5)样本聚集, 

而中长期连作(T10、T15)样本显著分离, 反映了物种

组成和相对丰度的重组。 

α多样性稳定与 β多样性显著变化的对比, 揭示

了功能冗余或物种替代机制。在连作胁迫下, 部分

线虫被淘汰 , 功能相似的物种增殖以填补生态位 , 

从而维持总体多样性; 但这种替代可能削弱土壤生

态系统的功能和韧性。连作初期(T1、T5), 小杆目

(Rhabditida)和垫刃目(Tylenchida)在 T5 时相对丰度

达到峰值, 表明群落早期即已动态响应, 为后续生

态演替奠定基础。 

3.2.2  长期食物网重塑: 细菌通道的主导    研究

表明 , 长期连作促使土壤食物网能量流从“真菌通

道”向“细菌通道”转变, 食细菌线虫(BF)相对丰度显

著上升(P < 0.05) [27-28]。BF 比例由 T1 的 15%增至 T15

的 24%, 并于 T15 达到峰值。单宫目(Monhysterida)

的相对丰度从 9%升至 15% (P < 0.05), 反映其对富

营养及扰动环境的快速适应。在种水平上, 未培养

单孔目真核生物、KJA 株拟丽突线虫、中间拟杯咽

线虫和小无咽线虫等 BF 总丰度由 12%增至 26%。

该转变与土壤有机质下降及速效氮、磷、钾积累密

切相关 , 后者为细菌繁殖提供了有利条件 ; 同时 , 

年度翻耕破坏真菌菌丝网络, 削弱了真菌通道。 

“细菌通道”主导标志着土壤功能的深刻改变。

“真菌通道”依赖复杂有机质分解以维持土壤结构和

长期碳固存; 而“细菌通道”虽加速养分循环 , 却缩

短有机质周转周期 , 降低碳固存和团聚体稳定性 , 

增加侵蚀风险, 威胁农业可持续性。该食物网转型

不仅是连作障碍的核心体现, 还与产量下降和腐烂

薯比例激增密切相关, 凸显土壤生态功能退化对马

铃薯生产的负面影响。 

此外, 67%~77%的线虫序列归为“Enoplea_ no-

rank”, 表明其可能包含多种功能各异的潜在物种。

Yeates 等[29]对线虫科级喂食习性和功能角色的系统

总结, 为推断 Enoplea_norank 的生态功能提供了参

考。未来研究应利用更精细的线虫专用数据库(如

18S-NemaBase)对该组序列重新注释 , 以明确其分

类地位及生态作用, 从而深化对连作驱动下土壤生

态机制的理解。 

3.3  根际分泌物与土壤病原体的动态互作 

根际分泌物作为植物与土壤间的重要媒介, 直

接调控根际微生物群落的结构与多样性。这一互作

呈现显著的双重效应, 既驱动土壤病原体积累, 亦

诱导其自我抑制机制。一方面, 在连作体系中, 根际

分泌物表现出自毒作用: 随连作年限延长, 酚酸类

化感物质(如对羟基苯甲酸和香草酸)持续积累 , 不

仅抑制植物根系生长与养分吸收 , 降低系统抗性 , 

还干扰根际土著微生物群落, 特别是减少芽孢杆菌

属等有益细菌的数量, 导致群落失衡并促进有害微

生物增殖, 从而为病原体积累提供有利条件。研究

表明, 马铃薯连作障碍的主要成因之一为土壤有害

微生物的增加[30]。另一方面, 根际分泌物与病原体

的持久存在共同形成生态选择压力 , 诱导“自然抑

病土壤”形成[31]。在诸多连作系统中, 病原体种群初

期暴发后往往经历自然衰退, 其机制系植物根系受

侵染及分泌物刺激, 筛选并富集拮抗微生物群落。

这些拮抗微生物通过多途径抑制病原体: (1) 直接

抑制: 化感物质直接杀灭或抑制病原菌生长; (2) 生

物防治 : 富集线虫捕食真菌 (如 Arthrobotrys 属和

Pochonia 属), 通过黏着网捕获消化或毒素分泌消灭

线虫; (3) 竞争与诱导: 有益细菌(如 Bacillus sp.和

Pseudomonas sp.)竞争养分与生态位 , 并分泌抗生
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素、溶菌酶, 或诱导植物系统性抗性间接抑制病原

体繁殖[32]。因此, 马铃薯连作中土壤病原体(真菌、

细菌、线虫)的动态变化是根际分泌物利弊并存的体

现。早期分泌物积累与土壤退化协同促使有害微生

物增殖; 中期生态胁迫则通过分泌物介导, 激活土

壤自我调节与抑病机制, 导致植物寄生线虫等病原

体种群非线性下降。 

3.4  植物寄生线虫悖论与诱导性抑病土壤的形成 

本研究中最引人注目的发现之一是植物寄生线

虫(PP)的非线性动态, 其丰度在 T5 达到峰值后显著

下降, 这与王进闯等[33]所观察到的现象类似。这一现

象与传统认知中病原体随连作持续累积的观点相悖[34], 

但它强烈暗示了 “自然诱导的抑病土壤 ” (natural 

induced suppressive soil)的形成过程[35]。在许多连作

体系中 , 病原体(如线虫)的种群在初期暴发后会经

历自然衰退, 这种现象被称为“衰退病” [36]。其背后

的机制是, 病原体的持续存在和作物根系分泌物的

长期累积, 共同筛选和富集了特定的拮抗微生物群

落, 从而有效抑制病原体。例如, 在大豆连作系统中

已观察到类似的对胞囊线虫的抑制现象 [37]。因此 , 

本研究中植物寄生线虫的衰退很可能是双重机制作

用的结果。首先是马铃薯根系分泌的化感物质(如咖

啡酸、绿原酸等酚酸类物质)的直接抑制作用, 即化

感自毒[38]; 其次是这些化学物质与线虫本身共同作

为一种强大的选择压力, 在根际微环境中富集了线

虫的天敌, 如捕食性真菌(Pochonia 属、Arthrobotrys

属)和拮抗细菌。本研究的试验田可能正在经历向线

虫压制性土壤的自然演替, 这一发现为理解农业生

态系统自我调节机制提供了宝贵案例。 

3.5  驱动因子与潜在机制 

本研究通过冗余分析(RDA)与 Mantel 检验揭示, 

在中长期连作驱动的生态演替过程中土壤有机质

(SOM)和 pH 是驱动马铃薯连作土壤线虫群落格局

的两大核心因子。本研究中, 植物寄生线虫(PP)的丰

度与大尺度土壤理化因子(pH、SOM、速效养分等)

均未呈显著相关(P ≥ 0.05), 这与梁文举等 [39]研究

中植物寄生线虫数量与土壤理化因子之间不存在显

著的相关性的结论相同。表明在马铃薯连作体系中, 

PP 线虫更可能受根系健康、抗性基因表达、根系分

泌物类型及根际微域微生物互作的主导影响。也就

是说, PP 线虫的生存与繁殖关键在于根际这一高度

动态的微环境, 因此, 其在 T5 达到峰值后下降并在

T15 仅小幅回升, 可能与马铃薯品种的抗性演变、特

异性拮抗微生物的累积或根系次生代谢产物的诱导

表达密切相关。针对 PP 线虫的管理, 应更关注植

物-病原互作与根际微生态, 而非仅仅改善宏观土壤

理化指标。 

3.6  土壤生态退化与马铃薯产量品质下降的关联 

长期连作引发的土壤退化与马铃薯产量和品质

显著下降密切相关, 是典型的“连作障碍”表现。本研

究发现, 随着连作年限延长, 马铃薯经济产量和生

物产量分别较 T1 下降 39.55%和 35.23%。土壤有机

质(SOM)显著减少, 削弱了土壤肥力、蓄水和养分缓

冲能力, 致使生长环境恶化。尽管速效氮、磷、钾

因施肥而累积, 但 C∶N∶P 失衡及食物网向“细菌

通道”转变表明养分循环效率下降 , 植物难以高效

吸收。同时, SOM 减少和微生物结构改变导致土壤

通气性差、板结加剧, 进一步限制根系发育[40]。 

马铃薯品质同样受损: 腐烂薯率(按重量计)由

T1 的 0.90%增至 T15 的 14.24%, 商品薯率(按重量

计)由 68.91%降至 44.60%。养分失衡和通气不良会

削弱块茎抗贮藏病害和物理损伤的能力; 腐烂薯率

的激增反映了以链霉菌为代表的土传病原体活性增

强。尽管植物寄生线虫减少, 真菌和细菌等其他病

原体在退化土壤中更为活跃, 病害复合体由根部线

虫病向块茎腐烂病转变。土壤理化恶化、食物网简

化及土传病害加剧共同构成“连作障碍”的核心机制, 

严重制约马铃薯产业的可持续发展。 

4  结论 

本项长达 15 年的定位试验系统揭示了马铃薯

连作驱动下旱地农田土壤生态系统呈现出的一种清

晰的两阶段演替模型。首先, 长期连作通过耗竭土

壤有机质和累积无机养分, 从根本上改变了土壤的

理化环境 , 导致土壤食物网的能量流动路径从稳

定、复杂的“真菌通道”转向了快速、简化的“细菌通

道”, 食细菌线虫相对丰度的显著增加是这一转变的

核心生物学标志。其次, 植物寄生线虫种群呈“先增

后降”的非线性动态, 这一现象强烈表明, 在连作胁

迫下, 土壤内部可诱导出由植物化感作用与拮抗微

生物共同介导的自然抑病机制, 而 5 年至 10 年是系

统发生状态转变的关键窗口期。本研究表明, 土壤有

机质和 pH 是驱动群落演替的关键因子。因此, 打破

连作障碍、实现退化农田生态修复的核心策略, 应是

通过施用高碳有机物料来重建真菌主导的分解途径, 

进而构建一个更为平衡和有弹性的土壤生态系统。 
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