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摘要: 为探索云南干热区不同施氮量下番茄短期轮作对土壤微生物群落结构的影响,本研究于 2023—2025 年开展

轮作 后茬系统试验,设 4 种轮作系统(玉米 番茄(CT)、大豆 番茄(ST)、花生 番茄(PT)、番茄 番茄(TT)),每茬

均设 3 个施氮水平(常规施氮量的 50% (N1)、75% (N2)和 100% (N3))。 利用 Illumina 测序技术扩增子测序,探究

不同施氮量下土壤微生物群落结构对不同轮作的响应特征。 结果表明,收获期各处理土壤细菌群落以变形菌门、
绿弯菌门、放线菌门和酸杆菌门为优势菌门,真菌群落以子囊菌门为优势菌门。 在属水平下,镰刀菌属为各处理最

大优势真菌菌属, TT 处理相对丰度最高且随施氮量增加而增加 ( TTN3:44. 47% ), STN2 (14. 76% ) 和 PTN1
(14. 71% )处理均较低,且不同轮作处理下,相对丰度随施氮量的变化趋势存在差异。 CTN1 处理真菌有益菌属木

霉菌相对丰度(11. 36% )最高。 轮作显著提高了微生物群落多样性,STN2 处理细菌、真菌 Shannon、Simpson 指数均

达到最高,且显著高于其他处理。 而 TT 处理细菌、真菌 Shannon 指数显著低于轮作处理,且均随施氮量增加呈先增

后减趋势。 不同轮作处理和连作处理间的细菌群落结构存在显著差异(P = 0. 001,R2 = 0. 398,应力为 0. 127),而真

菌群落无显著差异(P = 0. 597,R2 = 0. 308,应力为 0. 197)。 轮作显著增加番茄产量,且同一轮作模式下,番茄产量

随施氮量增加呈先增后减趋势。 与 TT 处理相比,轮作处理产量平均显著增加 3. 19% ,CTN2 处理获得最高产量

(116. 6 t / hm2)。 综上所述,短期连作可增加连作障碍风险,而短期轮作有助于抑制病原菌增殖和改善土壤微生物

群落结构,进而提高番茄产量,可为该地区的农业可持续发展提供理论支撑。
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Abstract: Aiming to explore the effects of short-term rotation of tomato at different nitrogen application
rates on the structure of soil microbial communities in dry-hot regions of Yunnan, a rotation-subsequent
crop experiment was conducted from 2023 to 2025, with four rotation systems ( corn tomato ( CT),
soybean tomato (ST), peanut tomato (PT), and tomato tomato (TT)) and three nitrogen levels
(50% (N1), 75% (N2), and 100% (N3) of the conventional nitrogen rate) established for each
crop. Amplicon sequencing based on Illumina sequencing technology was employed to explore the
responses of soil microbial communities to different rotation patterns at varying nitrogen rates. The results
showed that the soil bacterial communities of all treatments were dominated by Proteobacteria,



Chloroflexota, Actinobacteriota and Acidobacteriota at harvest, while the fungal communities were
dominated by Ascomycota. At the genus level, Fusarium was the most dominant fungal genus of all
treatments. The relative abundance of Fusarium was the highest under TT treatment and increased with
the increase of nitrogen rate (TTN3: 44. 47% ), while relatively low abundances were observed under
STN2 (14. 76% ) and PTN1 (14. 71% ) treatments. In addition, the variation trends of its relative
abundance with nitrogen rates differed among different rotation treatments. The relative abundance of
Trichoderma, a beneficial fungal genus, was the highest under CTN1 treatment (11. 36% ). Rotation
significantly increased the diversity of soil microbial communities, and the Shannon and Simpson indices
of bacteria and fungi under STN2 treatment both reached the maximum values, which were significantly
higher than those of other treatments. In contrast, the Shannon indices of bacteria and fungi under TT
treatment were significantly lower than those under rotation treatments, and both exhibited a trend of first
increasing and then decreasing with the increase of nitrogen rate. There were significant differences in the
bacterial community structure between different rotation and continuous cropping treatments (P = 0. 001,
R2 = 0. 398, stress was 0. 127), while no significant differences were observed in the fungal community
structure (P = 0. 597, R2 = 0. 308, stress was 0. 197). Rotation significantly increased tomato yield, and
under the same rotation pattern, it was increased first and then decreased with the increase in nitrogen
rate. Compared with TT treatment, the yield of rotation treatments significantly increased by an average of
3. 19% , and CTN2 treatment achieved the highest yield (116. 6 t / hm2 ). In conclusion, short-term
continuous cropping may increase the risk of continuous cropping obstacles, while short-term rotation was
conducive to inhibiting the proliferation of pathogenic bacteria, improving the structure of soil microbial
communities, and thereby increasing tomato yield, which can provide a theoretical basis for the
sustainable agricultural development in this region.
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0　 引言

土壤是生态系统的重要组成部分,也是支撑人

类生存与发展的基础资源,在维持生态功能、保障粮

食生产、调节气候以及保护环境等方面发挥不可替

代的作用[1]。 因此,维持土壤健康与提升土壤质

量,是实现作物高产稳产和维持生态系统功能多样

性的重要基础[2]。 云南省元谋县地处干热河谷区,
光热资源丰富,是我国重要的冬早蔬菜生产区,其中

番茄是当地冬季露天种植的主栽作物,然而,长期集

约化和规模化的连作模式,显著降低了土壤微生物

多样性与肥力,从而削弱土壤应对环境压力的韧

性[3]。 这不仅制约了番茄产业的可持续发展,也对

区域农业生态安全构成威胁。 因此,探索适用于干

热区、能够协同提升土壤健康与作物产量的可持续

农田管理策略,是当前农业工程领域亟待解决的关

键问题[4]。
轮作通过增强作物多样性和互补性,已成为改

善土壤微生态、缓解连作障碍最为经济有效的策略

之一[5],对作物产量和土壤质量的积极效应随时间

推移不断增强[6]。 轮作作物种类被认为具有调节

和塑造土壤微生物活性潜力,因为不同作物种类对

进入土壤的有机物质数量和质量起着关键作用[7]。
已有研究表明,与豆科作物轮作能通过生物固氮降

低后续作物对合成肥料的需求(30% ~ 50% ),改善

土壤物理性质,以及提升后续作物产量和生态系统

服务功能[8]。 而禾本科作物轮作则可通过庞大的

根系改善土壤物理结构,促进有益微生物活动。 然

而,现有研究多集中于长期轮作模式的效应评估,对
于短期(单季)轮作能否在更灵活的生产周期内快

速、有效打破病原菌富集态势,以及不同轮作作物对

土壤微生物群落及其功能的调控作用,目前尚缺乏

系统论证。
无机氮肥可快速提供植物生长所需的可吸收氮

素,进而影响微生物群落规模和组成[9],最终提升

产量潜力[10]。 研究表明,氮肥输入会影响微生物群

落结构,其变化幅度既与植物群落对养分输入的响

应强度相关[11],也与植物种类密切相关[12]。 然而,
氮添加对土壤微生物多样性影响的结论存在不一

致[13]。 荟萃分析表明,过量施氮会在全球尺度上降

低微生物功能群(如细菌和真菌)生物量及微生物

呼吸作用[14]。 但在农业生态系统中,氮肥施用反而

能增加微生物生物量,且这种正向效应会随试验时

间延长而增强[15]。 此外,Li 等[16] 研究表明,施用化

学氮肥与磷肥对土壤微生物多样性未产生显著影

响。 目前全球氮肥过量施用导致的土壤污染问题日

益严重,研究氮肥减施在短期轮作系统中对土壤微

生物群落结构的影响,对于维护农田生态系统的健

康与可持续发展具有重要意义。
综上,轮作作物与施氮均会对土壤微生物群落
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结构产生影响,进而影响作物产量。 但现有研究多

聚焦长期轮作或施氮的单一效应,对“短期轮作 ×
氮肥减施”的耦合效应,特别是在干热区生态条件

下,通过两者耦合精准调控根际土壤微生物群落结

构,进而影响后茬作物产量的机制仍不明晰。 基于

此,本研究通过大田番茄试验,系统探究玉米 /花生 /
大豆 番茄短期轮作下氮肥减施对番茄收获期根际

土壤微生物群落结构以及产量的综合影响,以期为

该地区轮作模式合理设置、资源高效利用提供科学

依据。

1　 材料与方法

1. 1　 试验地概况

试验于 2023—2025 年在云南省楚雄彝族自治

州元谋县昆明理工大学季节性旱区水 土 作物系统

云南省野外科学观测研究站(25°42′N,101°52′E,海
拔1 169 m)进行。 该地区属于干热河谷气候,年均气温

21. 5℃,年均降雨量 621. 8 mm,年蒸发量 3 627 mm。 土

壤类型为红壤土,pH 值为 7. 41,0 ~ 20 cm 土层硝态

氮含量为 10. 87 mg / kg,铵态氮含量为13. 18 mg / kg,
有效 磷 含 量 为 60. 00 mg / kg, 速 效 钾 含 量 为

281. 10 mg / kg,电导率为 211. 83 μS / cm。
1. 2　 试验设计

采用轮作和施氮量双因素随机试验设计,设置

4 种轮作模式:玉米 番茄(CT)、大豆 番茄(ST)、花
生 番茄(PT)、番茄 番茄(TT),每种轮作模式和后

茬番茄试验均设 3 个施氮水平:常规施氮量的 50%
(N1)、75% (N2)和 100% (N3),每个处理重复 3
次,每茬均设置 12 个处理。 小区面积为 49. 725 m2

(4. 25 m ×11. 7 m)。 供试玉米、大豆、花生和番茄品

种分别为“泰阳花六号” “辽豆 48 号” “云南七彩”
“格麗”,各作物推荐施氮量分别为 180、75、150、
300 kg / hm2。 氮肥均使用巴斯夫速溶美滋 45(稳定

性酰胺态氮),总氮含量大于等于 45% 。 同一作物

磷肥和钾肥施加量相同且均作为追肥进行施加。 为

保证幼苗存活率,花生、大豆、玉米播种后灌 5 mm
水,番茄移栽时灌 20 mm 水。 全生育期各处理灌水

依据为 75%ETc(ETc 为作物蒸发蒸腾量),大约每

7 d 灌溉 1 次,灌水量为灌水当日前 7 d ETc 之和,再
减去 7 d 内有 效 降 雨 量。 采 用 FAO Penman
Monteith 公式计算作物需水量,番茄各生育期作物

系数分别为:苗期 0. 45、生长期 0. 89、开花期 1. 06、
结果期 0. 93[17];玉米:苗期 0. 5、拔节期 0. 8、抽雄期

1. 1、灌浆期 1[18];大豆:苗期 0. 4、花期 1. 12、结荚期

1. 12、鼓粒期 1. 05[19];花生:苗期 0. 5、开花下针期

0. 9、结荚期 0. 7、鼓粒期 0. 7[20]。 轮作作物种植日

期为 2024 年 4 月 20 日,收获日期除花生为 2024 年

8 月 25 日外,其他作物均为 2024 年 8 月 1 日。 番茄

于 2024 年 9 月 12 日移栽,但因元谋县持续强降雨,
番茄生长中期爆发严重晚疫病,因此于 2025 年 1 月

28 日重新移栽番茄,于同年 5 月收获。 试验期间各

作物种植株行距、磷钾肥施用、中耕除草及病虫害防

治等均与当地大田管理方式一致。
1. 3　 样品采集与测定

(1)土壤样品:在各处理随机选取 3 个样点,利
用无菌手套和冻存管收集植株根际(0 ~ 20 cm)鲜

土样,充分混合后形成混合土样,并用干冰保存,通
过 Illumina 测序仪用 16SrRNA 二代测序以及 ITS 二

代测序分别进行土壤细菌、真菌组成及多样性的定

量分析,每个混合土样测定 3 个重复。
(2)产量:在每个处理中随机选取 5 株番茄进

行标记,依次采摘 1 ~ 4 穗的成熟果实累计得到单株

总产量。
1. 4　 测序与生物信息分析

Illumina 测 序 平 台 以 PE250 模 式 测 序, 经

FLASH 软件拼接双端序列和 QIIME2 软件完成质控

过滤;随后开展 ASV 聚类,基于 SILVA 数据库分类

器进行物种分类学注释,同时对特征序列进行多重

比对并构建进化树,再以数据量最少的样本为标准

进行均一化重抽样。 在此基础进行测序深度检测和

α、β 多样性指数分析;基于分类学信息,在门、属等

分类水平上统计微生物群落结构组成。
1. 5　 统计分析

通过 IBM SPSS 26. 0 软件进行统计分析,利用

双因素方差分析不同轮作模式和施氮量处理下土壤

细菌、真菌 α 多样性和产量差异,并用 LSD 法进行

多重比较。 以 Pearson 相关法分析不同处理产量、土
壤微生物间的关系。

2　 结果与分析

2. 1　 根际土壤微生物群落测序评估与稀释性曲线

根际土样中细菌和真菌分别共获得 4 103 372
和 4 108 802 对原始序列。 12 个土样细菌、真菌序列

经优化后平均长度分别为 292 和 364。 经筛选得到

细菌有效序列数为 572 427 ~ 57 380,真菌有效序列

数为 55 441 ~ 57 430,细菌 ASV 数为 1 440 ~ 1 774,
真菌 ASV 数为 215 ~ 363。 样品数据有效率大于

99. 7% ,原始数据利用率高,ASV 序列质量极佳,且
24 组样品的稀释性曲线趋于平缓(图 1),表明样品

序列足够充分,具备进行后续分析的条件。
2. 2　 根际土壤细菌和真菌 ASV 分析

细菌 ASV 数目最多的前 4 个处理分别为
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图 1　 收获期根际土壤微生物稀释性曲线

Fig. 1　 Rarefaction curves of rhizosphere soil
microorganisms at harvest

　
STN2、PTN1、PTN3 和 TTN3。 STN2 处理真菌 ASV
数目最高,其次是 PTN1 和 PTN3,而 TTN2 处理细菌

和真菌 ASV 数目均达到最低(图 2)。

图 2　 根际土壤细菌和真菌的 ASV Venn 图

Fig. 2　 ASV Venn diagrams of bacteria and fungi in
rhizosphere soil

　
2. 3　 根际土壤细菌和真菌门水平相对丰度

根际土壤样品中共获得 47 个细菌门类和 11 个

真菌 门 类 ( 图 3 )。 由 图 3a 可 知, 变 形 菌 门

(Proteobacteria)是细菌最大优势菌门,CTN1 处理相

对丰度最大(31. 42% )。 绿弯菌门(Chloroflexota)在
CTN3 处理相对丰度最大(22. 08% ),较最低处理

PTN2 增加 18. 77% 。 放线菌门(Actinobacteriota)在
STN3 处理相对丰度最大(13. 20% ),CTN2 处理最

低(9. 15% )。 TT 处理酸杆菌门(Acidobacteriota)相
对丰度均高于其他处理,PT 处理酸杆菌门相对丰度

均随施氮量增加呈下降趋势,ST 处理呈增长趋势,
而 CT 与 TT 处理则呈先增后减趋势。 由图 3b 可

知,子囊菌门(Ascomycota)为最大优势真菌菌门,且
各处理间相对丰度差异较明显,TTN3 处理相对丰度

最高(69. 22% ),PTN1 最低(40. 01% )。

图 3　 根际土壤细菌和真菌门水平相对丰度

Fig. 3　 Relative abundances of soil bacterial and fungal taxa
at phylum level in rhizosphere soil

　
2. 4　 根际土壤细菌和真菌属水平相对丰度

根际土壤样品中共获得 1 004 个细菌属和 316
个真菌属(图 4)。 由图 4a 可知,各处理鞘氨醇单胞

菌属(Sphingomonas)相对丰度均占一定优势,其中

TTN3 处理相对丰度最高(4. 10% ),STN1 处理最低

(1. 50% ),该菌属相对丰度在各个轮作处理均随施

氮量增加而增加。 由图 4b 可知,子囊菌门中的木霉

菌属(Trichoderma)相对丰度在 CTN1 处理获得最大

(11. 36% ),其次是 CTN2 处理(3. 79% )。 土壤病

原菌—镰刀菌属(Fusarium)是占比最大的优势真菌

菌属,TT 处理相对丰度占比较高,且随施氮量增加

而增加,其中 TTN3 处理达到最高(44. 47% ),且在

STN2(14. 76% )和 PTN1(14. 71% )处理均较低。
2. 5　 根际土壤微生物 α多样性

轮作、施氮量以及两者交互作用对番茄收获期

根际土壤细菌和真菌 α 指数均存在显著影响(图 5,
H 表示轮作,N 表示施氮水平,H × N 表示两者交互

作用。 不同小写字母表示处理间差异显著(0. 01≤
P < 0. 05),∗∗表示显著性水平 P < 0. 01,∗∗∗表示
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图 4　 根际土壤细菌和真菌属水平相对丰度

Fig. 4　 Relative abundances of soil bacterial and fungal
taxa at genus level in rhizosphere soil

　

图 5　 根际土壤微生物 α 多样性

Fig. 5　 α-diversity of microorganisms in rhizosphere soil
　

显著性水平 P < 0. 001,下同)。 ST、CT、TT 处理细

菌、真菌 Shannon 指数以及 PT 处理真菌 Shannon 指

数均随施氮量增加呈先增后减趋势。 PT 处理真菌

Simpson 指数与施氮量呈正相关,而 PT 处理细菌

Shannon、Simpson 指数均随施氮量增加而降低。 TT
处理细菌 Simpson 指数与施氮量呈正相关,而真菌

Simpson 指数与施氮量呈负相关。 细菌和真菌

Shannon 指数均在 STN2 处理达到最大值,分别比

TTN1 处理提高 9. 02% 和 50. 57% 。 细菌 Simpson
指数除 STN2、STN3 和 PTN2 处理间存在显著性差

异外,其他处理间均无差异。

2. 6　 根际土壤微生物群落 β多样性

NMDS 分析结果表明,细菌群落应力为 0. 127 <
0. 2,表明土壤细菌群落多样性 NMDS 分析果可信度

较高,经 PERMANOVA 检验分析后得到 P = 0. 001 <
0. 05,R2为 0. 398(图 6a),进一步表明各处理间细菌

群落结构差异具有统计学显著性。 而真菌群落应力

为 0. 197 (临界值),基本能反映数据间的关系

(图 6b),经PERMANOVA 检验分析后得 P = 0. 597 >
0. 05,R2为 0. 308,表明在不同处理间,土壤真菌群

落整体结构无统计学显著性差异。

图 6　 根际土壤细菌和真菌 β 多样性

Fig. 6　 β-diversity of bacteria and fungi in rhizosphere soil
　

2. 7　 番茄产量

轮作、施氮量以及两者交互作用对番茄产量均

有极显著影响(图 7)。 TT 处理产量显著低于其他

轮作处理(除 STN3),且在低氮处理获得最低产量

(TTN1,109. 7 t / hm2)。 同一轮作处理下,番茄产量

均随施氮量增加呈先增后减趋势,且均在 N2 处理

下获得最大值, 其中 CTN2 处理获得最高产量

(116. 6 t / hm2),比 TTN1 处理显著提高 6. 52% 。 与

TT 处理相比,轮作处理产量平均显著增加 3. 19% 。
2. 8　 相关性分析

酸杆菌门相对丰度与鞘氨醇单胞菌属相对丰度

呈显著正相关,与镰刀菌属相对丰度呈极显著正相

关,与番茄产量呈极显著负相关(图 8,图中∗表示

显著性水平 P < 0. 05)。 放线菌门相对丰度与细菌

Simpson 指数呈显著负相关。 鞘氨醇单胞菌属相对

丰度与镰刀菌属相对丰度呈极显著正相关,与番茄
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图 7　 不同处理对番茄产量的影响

Fig. 7　 Effects of different treatments on tomato yield
　

图 8　 土壤微生物和产量相关性分析

Fig. 8　 Correlation analysis of soil microorganisms and yield
　

产量呈显著负相关。 子囊菌门相对丰度与镰刀菌属

相对丰度呈显著正相关。 真菌 Shannon 指数和真菌

Simpson 指数呈显著正相关。

3　 讨论

微生物 α 多样性指数的变化反映了不同轮作

作物根际微生境差异。 本研究结果表明,除 TTN3
处理,轮作处理细菌、真菌 Shannon 指数和 ASV 数

目均比 TT 处理高。 不同作物种植管理对细菌群落

结构具有显著调控作用。 已有研究结果也表明,在
烟草 水稻轮作体系中,土壤细菌 OTU 数量显著高

于连作处理,物种丰富度明显提升[21]。 而不同施氮

水平下,番茄收获期土壤细菌与真菌 α 多样性指数

均无显著差异[22],本研究结果与之存在一定差异,
本研究结果表明细菌 Simpson 指数仅在 STN2、STN3
与 PTN2、PTN3 处理组间表现出显著差异,其余细菌

α 多样性指标及全部真菌 α 多样性指标在各处理间

均存在显著差异。 CT、ST 和 PT 轮作处理在减氮

(N1、N2)处理下表现出更高的微生物 α 多样性,可
能是由于玉米须根系或豆科固氮根瘤构建了较高

的空间异质性、资源丰富的根际微域,多样化生态

位为细菌提供生存空间,削弱单一物种竞争优势,
进而提升群落丰富度与均匀度,而 TT 处理根际环

境较单一,物种竞争格局趋于固化,限制了细菌多

样性。
本研究结果表明,变形菌门、绿弯菌门、酸杆菌

门、放线菌门均为细菌群落中优势门类,这一结果与

王静等[23]对土壤细菌的研究结果基本一致,此外,
子囊菌门在真菌群落中占据主导地位,可能是由于

番茄轮作系统下土壤优势微生物类群具有较强稳定

性[24]。 TT 处理酸杆菌门相对丰度显著高于其他轮

作组,ST 处理最低。 酸杆菌门作为参与植物残体降

解、铁循环及单碳代谢的重要功能菌群[25],常被视

为土壤贫瘠程度的指示菌门。 本研究中,TT 处理中

酸杆菌门相对丰度最高,表明其土壤质量相对较差;
而 STN1、STN2 处理下该菌门相对丰度最低,表明其

土壤质量最优,该结果与前人相关研究极其相

似[26]。 根据图 8 可知,酸杆菌门相对丰度还与番茄

产量呈极显著负相关。 此外,TT 处理子囊菌门相对

丰度不仅随施氮量增加而增加,除 TTN1 处理外,TT
组中其他处理均高于其他轮作处理,原因可能是因

为长期单一种植导致土壤微环境定向演替,为子囊

菌门生长繁殖提供了适宜条件。 同时,土壤残留养

分促进了子囊菌门中特定功能菌群(病原菌)富集。
与 TT 处理不同的是各轮作组处理间子囊菌门相对

丰度均随施氮量增加呈先增后减趋势,与邓德雷

等[27]开展的施氮量对马铃薯根际真菌群落影响的

研究结果基本一致,说明不同轮作处理下,适量施氮

对子囊菌门相对丰度具有积极作用,而氮肥不足或

过量均会抑制其生长。
木霉菌属能分泌多种胞外酶,高效分解植物残

体。 本研究结果表明各轮作处理相对丰度均高于连

作处理,而各轮作处理镰刀菌属相对丰度均显著低

于番茄连作。 这是由于番茄连作可促使根系分泌并

积累强性酚酸类物质,这类物质会抑制木霉菌等有

益真菌活性[28],而单个轮作周期也会对病原菌造成

抑制作用[29]。 此外,木霉菌与镰刀菌相对丰度呈负

相关 (图 8),进一步说明连作促进了镰刀菌增

殖[30],抑制了木霉菌活性。
作物产量是土壤微生态系统功能的最终体现。

本研究中,番茄连作处理产量最低,这与土壤病原菌

(镰刀菌)高负载密切相关。 镰刀菌等病原菌通过

侵染根系阻碍养分吸收,抑制作物生长,从而降低作

物产量[31]。 CTN2 处理获得最高产量,可能是由于

玉米茬改善了土壤物理结构和有机质状况,创造了

更健康的根际微生态[32];其次是减氮处理(N2),既
满足了番茄关键生育期的氮素需求,又避免了高氮

对土壤环境与微生物区系的负面干扰,实现了“以
根养土、以氮调微、以微促产”的协同增益。 这印证

了李威[33]的观点,即轮作优势在于通过差异化调控
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土壤环境,促进作物生长发育。

4　 结束语

土壤微生物群落对轮作与氮肥互作响应显著,
细菌群落中以变形菌门、绿弯菌门、放线菌门和酸杆

菌门为优势菌门,真菌群落中子囊菌门占绝对优势。
在属水平下,镰刀菌属为各处理的最大优势真菌菌

属,TT 处理相对丰度占比最高且随施氮量增加而增

加,STN2 和 PTN1 处理占比均较低,且不同轮作处

理下,其相对丰度占比随施氮量变化趋势存在差异。
CTN1 处理真菌有益菌属木霉菌相对丰度占比

(11. 36% )最高。 轮作显著提高了微生物群落多样

性,STN2 处理细菌、真菌 Shannon、Simpson 指数均

达到最高,且显著高于其他处理。 而 TT 处理细菌、
真菌 Shannon 指数显著低于轮作处理,且均随施氮

量增加呈先增后减趋势。 同一轮作模式下,番茄产

量随施氮量增加呈先增后减趋势。 与 TT 处理相

比,轮作处理产量显著增加 3. 19% ,CTN2 处理获得

最高产量(116. 6 t / hm2)。 综上所述,番茄短期轮作

结合氮肥减施可改善土壤微生物群落结构及抑制病

原菌增殖,其中大豆 番茄(STN2)处理微生物丰富

度和多样性最高,玉米 番茄(CTN2)处理增产效果

最佳。 研究结果为云南干热河谷区实现番茄可持续

生产提供了理论依据与实践策略。
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