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摘要 为为解决番茄连作障碍、构建番茄可持续发展的生态栽培技术体系，设置番茄伴生生菜（A）、苋菜

（B）、菜心（C）、葱（D）、薄荷（E）以及番茄单作（F）处理，在相同环境条件下进行同样栽培管理，利用 Illumina 
MiSeq 高通量测序平台，分析不同作物伴生及番茄单作处理下根系内生微生物多样性与群落组成。结果显示：

伴生及单作番茄植株根系共有的排名前 5的优势细菌属为链霉菌属（Streptomyces）、Burkholderia-Caballeronia-
Paraburkholderia、德沃斯氏菌属（Devosia）、类诺卡氏菌属（Nocardioides）、马赛菌属（Massilia）；番茄伴生生菜

（A）特有的优势内生细菌属为新草小螺菌属 （Noviherbaspirillum），番茄伴生苋菜（B）特有的优势内生细菌属为

游动放线菌属 （Actinoplanes）； 番茄伴生葱（D）特有的优势内生细菌属为爬管菌属（Herpetosiphon），番茄伴生薄

荷（E）特有的优势内生细菌属为微杆菌属（Microbacterium），番茄单作（F）特有的优势内生细菌属包括芽孢杆菌

属（Bacillus）、栖大理石菌属（Marmoricola）和糖霉菌属 （Glycomyces）；伴生及单作处理番茄共有的优势真菌属

为油壶菌属（Olpidium）、unclassified_o_Sordariales、unclassified_p_Ascomycota，番茄伴生生菜（A）特有的优势

内生真菌属为 Immersiella，番茄伴生苋菜（B）特有的优势内生真菌包括念珠菌属（Candida）、unclassi⁃
fied_c_Agaricomycetes和Phialemonium，番茄伴生菜心（C）特有的优势内生真菌包括Rhizophagus、Plectosphaer⁃

ella、Geminibasidium，番茄伴生葱（D）特有的优势内生真菌包括 unclassified_p_Chytridiomycota、unclassi⁃
fied_f_Ceratobasidiaceae、Ceratorhiza、unclassified_o_Boletales、unclassified_p_Basidiomycota，番茄单作（F）特有

的优势内生真菌属为赤霉属（Gibberella）。结果表明，与番茄单作相比，番茄伴生不同作物使主栽番茄根系优势

内生细菌和内生真菌属组成发生了变化，伴生条件下主栽番茄根系均富集了特异的优势内生细菌和真菌门、属。

伴生富集的特异优势内生细菌或真菌门、属组成具有提升主栽番茄植株抵御环境生物或非生物胁迫的潜力。
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番茄（Solanum lycopersicum L.）为茄科茄属的 1
年生草本植物。2018 年至今，我国番茄栽培面积已

达 110.9 万 hm2，产量 6 483.2 万 t，产量排名世界第

一［1］。广西不仅是我国秋冬蔬菜重要产地之一，同时

亦是我国“南菜北运”以及供港蔬菜重要的生产基

地。其中，番茄是广西秋冬蔬菜中广泛种植的种类

之一，而位于右江河谷的田阳县是广西规模最大的

番茄生产基地，种植番茄至今已有 30 多年的历史。

2017 年田阳县番茄栽培面积达 1.9 万 hm2，产量达

92.6万 t［2］，种植番茄是当地农户实现脱贫致富以及

乡村振兴的重要途径之一。然而，长期种植番茄亦

导致广西传统的番茄产地发生了严重的连作障碍现

象，出现了土壤酸化、土壤肥力下降、土壤健康受损、

土壤病害频发而导致番茄产量与品质下降日趋严

重［3-4］。对此，广大番茄生产者普遍采用溴甲烷、速

克灵、威百亩等药剂进行化学防治。化学农药存在
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着污染环境、杀死非靶标生物、使病原生物抗药性和

危害日趋加重等缺点，导致整个农田生态系统遭受

不同程度的破坏，发展可持续的生态高值农业迫在

眉睫。迄今的研究发现，植物对土传病害的抗性与

根际土壤微生物紧密相关［5］。已有研究表明，土壤微

生物群落结构的丰度越大、物种的均匀性和多样性

指数越高，抑制土传病害的能力越强［6］。伴生（间套

作）栽培是我国优秀的传统栽培农艺措施，不仅有助

于改良土壤理化性状，而且有利于提高土壤肥力和

土壤微生物多样性，从而有益于维护土壤健康［7］。杨

瑞娟等［8］发现禾本科作物伴生番茄具有抑制根结线

虫，提高根际土壤酶活性的效果；谢华［9］发现洋葱伴

生番茄提高了番茄植株所含的N、P、K、Ca和Si的含

量；付彦祥等［10］发现洋葱伴生番茄改变了番茄根际

土壤细菌和真菌群落组成，有益细菌相对丰度显著

提高，致病真菌属相对丰度显著降低；李红玉［11］发现

番茄伴生洋葱，不仅番茄植株根际土壤微生物群落

结构改变，而且番茄植株根系防御酶活性及抗病相

关基因表达亦随之提高。

然而，伴生栽培除了提高作物根际微环境土壤

肥力、提升根际土壤微生物多样性外，是否亦影响了

主栽番茄植株的抗性，至今仍鲜见相关研究报道。

植物内生微生物（endophyte）指能够生活在健康植物

或组织中生存而不引起寄主植物明显病变的一大类

微生物，主要包括细菌、真菌和放线菌［12］。其中，内

生细菌是内生微生物的重要组成部分，不仅具有固

氮、促生、增强宿主抗性及生物防治等功效，而且存

在于根部的内生细菌数量远超其他组织［13］；内生真

菌亦不仅有助于提高宿主对土壤养分的吸收，还有

助于增强宿主的抗逆能力［14］。为此，本研究设置番

茄伴生生菜（A）、苋菜（B）、菜心（C）、葱（D）、薄荷

（E）以及番茄单作（F）处理，利用 Illumina MiSeq 高
通量测序平台，分析不同作物伴生及番茄单作根系

内生微生物多样性与群落组成，旨在为解决番茄连

作障碍、构建番茄可持续发展的生态栽培技术体系，

以及开发利用有益微生物资源提供理论依据与技术

支撑。

1　材料与方法

1.1　试验材料

主栽番茄品种中研 868（中研益农种苗科技有限

公司选育）、伴生作物菜心品种油青 31号（兴宁市庆

丰盈科种子有限公司选育）；苋菜品种、台选圆叶红

苋菜 262（兴宁市庆丰盈科种子有限公司选育）、薄荷

品种香草薄荷（江苏百萌生态发展有限公司选育）、

生菜品种特种生菜（聊城华煜农业科技有限公司选

育）、葱品种香葱（北京花儿朵朵花仙子农业有限公

司选育）均购自南宁市蔬菜种子市场。

1.2　试验地概况

试验于 2020年 6-12 月在广西大学农学院蔬菜

基地（108°17′25″E，22°51′02″N）进行。采用桶栽方

式（桶高 35 cm，半径 30 cm），每个桶中分别装入 20 kg 
土。土壤类型为赤红壤，理化性状如下：pH 5.71，有机

质 8.42 mg/kg，全氮 0.51 mg/kg，全磷 0.67 mg/kg，
全钾 7.21 g/kg，速效磷 0.59 mg/kg，速效钾 51.01 
mg/kg，碱解氮 13.17 mg/kg。
1.3　试验设计

试验共设置6个处理：番茄伴生生菜（Lactuca sa⁃
tiva）（A）、番茄伴生苋菜（Amaranthus tricolor）（B）、

番茄伴生菜心（Brassica chinensis var. parachinensis）
（C）、番茄伴生葱（Allium fistulosum）（D）、番茄伴生

薄荷（Mentha canadensis）（E）及番茄单作（F）。

伴生栽培处理以番茄植株为中心，半径 10 cm 
处环形种植不同伴生作物，上述 6个处理均同期育苗

与定植。番茄生长期间，灌溉、除草等所有生产措施

均按常规方法相同管理。

1.4　样品采集与处理

番茄植株根系样品于 2020 年 9 月采集。每个

处理随机抽取 3株长势一致的健壮番茄植株，用消毒

铁铲铲松植株周围半径约 25 cm 的圆圈土层，然后

手握植株茎基部，连根拔起整个植株。采用抖根

法［15-16］进行采集，抖落根际土壤后，用自来水冲洗

植株根系，接着用无菌水冲洗根系，反复多次，直至

根系表面无杂质，用消毒好的剪刀剪取植株根系样

品，装入无菌自封袋带回实验室，用于根系内生微

生物群落结构分析。

1.5　根系样品总DNA提取、PCR扩增和序列测定

根系样品总DNA提取、PCR 扩增和序列测定委

托上海美吉生物医药科技有限公司进行。利用Axy⁃
PrepDNA 凝胶回收试剂盒根据 FastDNA® Spin Kit 
for Soil 试剂盒（MP Biomedicals，美国）说明书 抽提 
DNA，DNA 浓度和纯度使用 NanoDrop2000 分光光

度计（Thermo Fisher Scientific，美国）检测，在 ABI 
GeneAmp®9700 上进行 PCR 扩增，根系内生细菌、

真菌PCR测序引物如表1所示。
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Illumina MiSeq 测序：同一样本的 PCR 产物采

用 AxyPrep DNAGel Extraction Kit （Axygen Biosci⁃
ences，美国）进行回收产物纯化，混合后使用2%琼脂

糖凝胶进行回收检测，并采用Quantus™ Fluorometer 

（Promega，USA） 对回收产物进行检测定量。使用

NEXTFLEX® RapidDNA-Seq Kit 进行建库。利用

Illumina 公司的MiSeq PE250 平台进行测序（上海美

吉生物医药科技有限公司）。

1.6　统计分析

数据采用 Excel 2019 和 IBM SPSS Statistics23 
统计软件进行统计分析，利用上海美吉生物医药科

技有限公司的 I-sanger 云数据分析平台进行在线数

据分析。采用 Shannon 指数和 Simpson 指数表示内

生细菌多样性，Ace 指数和 Chao1 指数分析细菌丰

富度。

2　结果与分析

2.1　伴生处理番茄植株根系内生细菌多样性

1）番茄根系内生细菌 OTUs（operational taxo⁃
nomic units，分类操作单元）聚类分析。由表2可知，基

于97%相似水平对样品序列不同分类水平进行聚类分

析，发现6个处理番茄根系内生细菌群落可分为21门、47
纲、131 目、213 科、380 属、596 种和 873 个 OTUs。

2） 番茄根系内生细菌 Alpha 多样性。由表 3可

知，番茄与其他蔬菜伴生或者单作时，其植株根系内

生细菌以及真菌的覆盖率均为 0.99（>0.97），表明测

序结果可代表样本中细菌及真菌多样性。伴生不同

作物主栽番茄植株根系内生细菌 Shannon 指数与番

茄单作之间并不存在显著差异；同时不同伴生处理

之间亦不存在显著差异；除伴生薄荷处理外，其余伴

生处理与番茄单作（F）Ace和Chao1指数亦不存在显

著差异。上述结果表明：本研究 5种不同作物伴生栽

培番茄均对主栽番茄植株根系内生细菌的多样性和

丰度没有显著影响。

3）番茄根系内生细菌门分类水平。由图 1 可

知， 植株根系优势内生细菌门分类水平（相对丰度占

比大于 1%）为：变形菌门（Proteobacteria）、放线菌门

（Actinobacteriota）、厚壁菌门（Firmicutes）、绿弯菌门

（Chloroflexi）、拟杆菌门（Bacteroidota）。与番茄单作

（F）相比，伴生栽培均使番茄植株根系中，富集了拟

杆菌门细菌这一特异的优势内生细菌门类。同时，

植株根系优势内生细菌门类丰度占比与排序发生变

化，简言之，伴生栽培处理不仅改变了主栽番茄植株

表 1　测序类型与引物序列名称

Table 1　Sequencing type and primer sequence

引物类型

Primer type

根系内生细菌

Root endophytic bacteria

根系内生真菌

Rootendophytic fungi

引物名称

Primer name

1192R
799F

1193R
ITS1F
ITS2R

引物序列（5'→3'）
Primer sequence（5'→3'）

ACGGGCGGTGTGTRC
AACMGGATTAGATACCCKG

ACGTCATCCCCACCTTCC
CTTGGTCATTTAGAGGAAGTAA
GCTGCGTTCTTCATCGATGC

测序平台

Sequencing platform

MiSeq PE250

MiSeq PE250

产物长度/ bp
Product length

394

350

表 2　不同伴生处理下主栽番茄植株根系内生细菌物种分类统计

Table 2　Statistical table of bacterial classifications in root of tomatoes under different associated cultivations

栽培模式

Cultivation modes

A
B
C
D
E
F

总计 Total

OTUs

617
571
637
631
555
616
873

不同分类阶元归类数量 Number of different taxonomic categories
门 Phylum

19
18
19
19
19
19
21

纲 Class
41
37
42
37
35
40
47

目 Order
108
95

104
99
97

106
131

科 Family
173
161
170
165
158
172
213

属 Genus
298
290
304
299
275
298
380

种 Species
443
425
458
458
408
453
596

注：A：：番茄伴生生菜；B；番茄伴生苋菜；C：番茄伴生菜心；D：番茄伴生葱；E：番茄伴生薄荷；F：番茄单作。下同。Note：A：Solanum ly⁃

copersicum associated cultivations with Lactuca sativa；B： Solanum lycopersicum associated cultivations with Amaranthus tricolor；C：Solanum 

lycopersicum associated cultivations with Brassica chinensis var. parachinensis； D：Solanum lycopersicum associated cultivations with Allium 

fistulosum；E：Solanum lycopersicum associated cultivations with Mentha canadensis； F：Tomato monoculture.The same as follows.
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根系优势内生细菌的群落组成，同时亦改变了根系

优势内生细菌门类的丰度占比。

4）番茄根系内生细菌属分类水平。番茄单作和不

同伴生处理番茄植株根系检测出优势内生细菌属（相

对丰度占比大于1%）33个（图2）。番茄和生菜（A）、苋
菜（B）、菜心（C）、葱（D）、薄荷（E）以及番茄单作（F）的
伴生处理下番茄植株根系优势内生细菌属分别有22、
20、22、19、23、23个。其中，番茄伴生与单作处理共有

丰度占比排名前 5的细菌属为：链霉菌属（Streptomy⁃
ces）、Burkholderia-Caballeronia-Paraburkholderia 、

德沃斯氏菌属（Devosia）、类诺卡氏菌属（Nocardioi⁃
des）、马赛菌属（Massilia）。相较于番茄单作（F），慢

生根瘤菌属 （Bradyrhizobium）、不黏柄菌属（Asticca⁃
caulis）是番茄伴生处理 A 到 E 所有的优势内生细菌

属。番茄伴生生菜（A）特有的优势内生细菌属为新

草小螺菌属 （Noviherbaspirillum），番茄伴生苋菜

（B）特有的优势内生细菌属为游动放线菌属 （Acti⁃
noplanes）， 番茄伴生葱（D）特有的优势内生细菌属

为爬管菌属（Herpetosiphon），番茄伴生薄荷（E）特有

的优势内生细菌属为微杆菌属（Microbacterium）。

番茄单作（F）特有的优势内生细菌属包括芽孢杆菌

属（Bacillus）、栖大理石菌属（Marmoricola）和糖霉菌

属 （Glycomyces）。结果表明：与番茄单作相比，虽然

番茄伴生不同作物并没有提高主栽番茄植株根系内

生细菌属分类水平组成，但改变了主栽番茄根系内

生中优势细菌属分类水平的丰度占比。

2.2　伴生处理番茄植株根系内生真菌多样性

1）番茄根系内生真菌 OTUs 聚类分析。基于

97%相似水平对样品序列不同分类水平进行聚类分

析（表 4），发现 6个处理番茄根系内生真菌群落可分

为 9 门、31 纲、71 目、127 科、216 属、301 种和 595 个

OTUs。
2）番茄根系内生真菌 Alpha 多样性。 由表 5可

知，伴生不同作物主栽番茄植株根系内生真菌香农

指数和辛普森指数与番茄单作之间并不存在显著差

异；同时不同伴生处理之间亦不存在显著差异；此

外，表征根系内生真菌丰富度的Ace和Chao 1指数，

除伴生薄荷（E）和生菜（A）处理外，其余不同伴生处

理与番茄单作（F）之间亦不存在显著差异。上述结

果表明：本研究中 5种不同作物伴生番茄处理，同样

无助于显著提高主栽番茄植株根系内生真菌的多样

性和丰富度。

3）番茄根系内生真菌门分类水平。由图 3可知，

番茄单作处理植株根系优势内生真菌门类为：子囊

菌门（Ascomycota）、油壶菌门（Olpidiomycota）、担子

菌门（Basidiomycota）、unclassified_k_Fungi、球 囊 菌 
门（Glomeromycota）和壶菌门（Chytridiomycota）。番

茄伴生生菜（A）、苋菜（B）、菜心（C）、葱（D）、薄荷

（E）以及番茄单作（F）的优势内生真菌门类（丰度占

比大于 1%）数量分别为 3、4、5、4、4、5。其中主要区

别在于缺少 unclassified_k_Fungi。这一结果表明：伴

生处理均减少了主栽番茄植株根系中未分类的优势

表 3　不同伴生处理主栽番茄植株根系内生细菌 Alpha 多样性指数

Table 3　Alpha diversity indexes of bacteria in root of tomatoes under different associated cultivations

栽培模式

Cultivation modes
A
B
C
D
E
F

香农指数

Shannon index
4.15±0.18a
4.22±0.18a
4.49±0.21a
4.35±0.18a
4.19±0.16a
4.41±0.13a

辛普森指数

Simpson index
0.07±0.035a
0.04±0.005b
0.03±0.010b
0.04±0.003b
0.04±0.007b
0.03±0.001b

Ace指数

Ace index
519.00±12.54a
481.14±29.08a
555.08±63.87a
523.35±11.09a
470.79±59.38a
543.75±67.06a

Chao 1指数

Chao 1 index
521.23±27.45ab
484.46±18.02ab
554.22±34.11a

515.29±26.25ab
460.36±64.46b
552.37±73.00a

覆盖率

Coverage
0.99
0.99
0.99
0.99
0.99
0.99

图 1 不同伴生处理主栽番茄植株根系内生细菌

门分类水平群落相对分布

Fig. 1 Relative distribution of endophytic bacteria
 in roots of tomatoes at phylum level under 

different associated cultivations
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表4　不同伴生处理主栽番茄植株根系内生真菌物种分类统计
Table 4　Statistical table of fungal classifications in root of tomatoes under different associated cultivations

栽培模式

Cultivation modes

A
B
C
D
E
F

总计 Total

OTUs

142
233
259
247
167
285
595

不同分类阶元归类数量 Number of different taxonomic categories
门 Phylum

7
7
7
7
8
8
9

纲 Class
18
9

21
26
19
22
31

目 Order
32
45
41
44
32
43
71

科 Family
54
79
69
72
57
75

127

属 Genus
77

109
105
98
81

117
216

种 Species
93

135
135
127
108
157
301

图 2 不同伴生处理主栽番茄植株根系内生细菌属分类水平群落相对分布

Fig. 2 Relative distribution of endophytic bacteria in roots of tomatoes at genus level under
 different associated cultivations

表 5　不同伴生处理主栽番茄植株根系内生真菌 Alpha 多样性指数
Table 5　Alpha diversity indexes of fungi in root of tomatoes under different associated cultivations

栽培模式

Cultivation modes
A
B
C
D
E
F

香农指数

Shannon index
1.26±0.84a
2.27±1.64a
2.13±0.86a
2.63±0.27a
1.83±0.95a
1.98±1.18a

辛普森指数

Simpson index
0.54±0.23a
0.36±0.45a
0.33±0.23a
0.19±0.05a
0.35±0.22a
0.34±0.32a

Ace指数

Ace index
71.79±31.70b

120.24±50.48ab
148.10±12.22a
129.76±33.99ab
92.75±22.48ab
160.70±49.33a

Chao 1指数

Chao 1 index
71.54±32.12c

121.84±49.07abc
150.27±11.78ab
131.15±37.19abc
87.54±25.43bc
160.19±49.52a

覆盖率

Coverage
1.00
1.00
1.00
1.00
1.00
1.00

注：数据后不同小写字母表示不同处理之间差异显著（P<0.05）。Note：Values followed by different small letters mean significant differ⁃
ence between different treatments（P<0.05）.
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内生真菌门类数量，但减少效果依伴生作物的种类

而异。

4） 番茄根系内生真菌属分类水平。由图 4 可

知，番茄单作和不同伴生处理番茄植株根系优势内

生真菌属（丰度占比大于 1%）检测出 28个。番茄和

生菜（A）、苋菜（B）、菜心（C）、葱（D）、薄荷（E）以及

番茄单作（F）的伴生处理番茄植株根系优势内生真

菌属分别是 5、16、13、17、10、11个。其中，仅油壶菌

属（Olpidium）、unclassified_o_Sordariales、unclassi⁃
fied_p_Ascomycota为番茄单作和伴生处理中番茄植

株根系中共有的优势内生真菌属。相较于番茄单作

（F），丝核菌属（Rhizoctonia） 和Acrocalymma是番茄

伴生苋菜（B）、菜心（C）、葱（D）、薄荷（E）所有的优势

内生真菌属。番茄伴生生菜（A）特有的优势内生真

菌属为 Immersiella，番茄伴生苋菜（B）特有的优势内

生 真 菌 包 括 念 珠 菌 属（Candida）、unclassified_c_
Agaricomycetes 和 Phialemonium，番茄伴生菜心（C）

图 4 不同伴生处理主栽番茄植株根系内生真菌属分类水平群落相对分布

Fig. 4 Relative distribution of fungi community in root of tomatoes at genus level under different treatments

图 3 不同伴生处理主栽番茄植株根系内

生真菌门分类水平群落相对分布

Fig.3 Relative distribution of fungi at phylum level in 

root of tomatoes under different associated cultivations
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特有的优势内生真菌包括 Rhizophagus、Plectosphae⁃
rella、Geminibasidium，番茄伴生葱（D）特有的优势

内生真菌包括 unclassified_p_Chytridiomycota、un⁃
classified_f_Ceratobasidiaceae、Ceratorhiza、unclassi⁃
fied_o_Boletales、unclassified_p_Basidiomycota。 由

上述结果可知，与番茄单作相比，伴生不同作物导致

番茄植株根系优势内生真菌属数量发生变化，并且

改变了主栽番茄根系内生中优势细菌属分类水平的

丰度占比。

3　讨 论

植物内生菌广泛存在于植物各器官组织中且根

部内生细菌数量远超过其他组织。内生细菌具有固

氮、促进植物生长、增强植物抗性、 生物防治［17］等方

面的作用。吴绍军等［18］研究发现西瓜伴生大蒜栽培

可以显著降低由于连作引发的西瓜枯萎病的发病

率，有效改善根际周围土壤菌落平衡状态和土壤酶

活性，对于破除西瓜连作障碍有一定的效果。

与番茄单作（F）相比，伴生栽培处理不仅改变了

主栽番茄植株根系优势内生细菌门类群落组成，而

且还改变了根系内优势内生细菌门类的丰度占比。

此外，变形菌门（Proteobacteria）细菌均是伴生处理番

茄根系的绝对优势内生细菌门类，其丰度占比均超

过 50%。Tian等［19］曾发现，健康番茄植株根系内生

细菌优势菌群为变形菌门（Proteobacteria）细菌；由此

推断，伴生不同作物处理均有助于番茄植株保持健

康状态。

与番茄单作（F）处理相比，伴生处理虽然无助于

显著提高番茄植株根系内生细菌多样性，但改变了

内生细菌的丰富度。慢生根瘤菌属（Bradyrhizobi⁃
um）是伴生处理优势细菌属。研究已证实，慢生根瘤

菌能提升根瘤菌与豆科植物的共生效率［20-21］，Cer⁃
ezini等［22］研究表明Bradyrhizobium 菌株影响宿主植

物对干旱的反应，和大豆抗旱性有一定的相关性，Bi⁃
anucci等［23］研究发现大豆根瘤菌的共生物种减轻了

大豆中的砷毒性。游动放线菌属（Actinoplanes）属细

菌是番茄伴生苋菜（B）特有的优势细菌属；El-tarabi⁃
ly ［24］的研究发现Actinoplanes missouriensis分离株具

有生物防治羽扇豆根腐病的潜力。爬管菌属 Herpe⁃
tosiphon 细菌是番茄伴生葱（D）的特有优势细菌属；

Livingstone 等［25］偶然分离出 1 种新的环境菌株

（CA052B），它被确定为爬管菌属（Herpetosiphon）的

成员，发现 CA052B可以捕食大肠杆菌、肺炎克雷伯

菌、奇异变形杆菌、金黄色葡萄球菌，对于根系内生

有害微生物有一定的抑制作用。

与番茄单作（F）处理相比，伴生处理均减少了主

栽番茄植株根系中未分类的优势内生真菌门类数

量，但减少效果依伴生作物的种类而异。与番茄单

作（F）相比，伴生处理不仅改变了主栽番茄根系内生

真菌优势菌属的组成；而且提升了番茄植株根系特

有的优势真菌属分类水平数量。其中，番茄伴生苋

菜（B）、番茄伴生菜心（C）和番茄伴生葱（D）根系特

有的优势真菌属分类水平数量与番茄单作（F）处理

相比更多。

由于根系内生真菌是与植物经过长期共生演化

形成，能够诱导植物抗性及养分吸收能力发生改

变［26］。由此推测，伴生不同作物介导主栽作物-番茄

植株根系内生真菌群落结构发生了显著变化，伴生

处理中主栽番茄植株吸收养分水平以及抵御生物或

非生物环境胁迫能力同样发生了变化。

综上，伴生栽培处理具有改变主栽番茄植株根

系内生细菌和真菌群落门、属分类水平组成的效果。

主栽番茄植株根系中，富集的特异优势内生细菌或

真菌门、属具有提升主栽番茄植株抵御生物或非生

物环境胁迫的潜力，对番茄克服连作障碍具有一定

的理论和实践指导意义。
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Abstract The effects of different associated crops on the structure of endophytic microbial communi⁃
ty in tomato roots were analyzed to study the diversity and structure of endophytic microbial community in 
tomato roots， and to explore and develop the functions of beneficial microorganisms. Five associated crops 
and monoculture treatments including tomato associated lettuce（A）， amaranth（B）， cabbage（C）， chive
（D）， mint（E） and monoculture（F） were set under the same conditions. The structures of endophytic mi⁃
crobial community in tomato roots were analyzed with MiSeq high-throughput sequencing technology. The 
results showed that Streptomyces， Burkholderia-Caballeronia-Paraburkholderia， Devosia， Nocardioides 
and Massilia were the top five common dominant endophytic bacterial genera in roots of tomatoes under as⁃
sociated and monoculture systems. However， Noviherbaspirillum was the special dominant endophytic bac⁃
terial genus in roots of tomatoes under tomato companioned lettuce （A） associated system； Meanwhile， 
Actinoplanes was also the unique dominant endophytic bacterial genera in roots of tomatoes under tomato 
companioned amaranth （B） associated system. Moreover， Herpetosiphon was the special dominant endo⁃
phytic bacterial genera in roots of tomatoes under tomato companioned chive （D） associated system.Fur⁃
thermore， Microbacterium was the special dominant endophytic bacterial genus in roots of tomatoes under 
tomato companioned mint （E）. By contrast， Bacillus， Marmoricola and Glycomyces were the unique dom⁃
inant endophytic bacterial genera in roots of tomatoes in monoculture system（F）. In addition， Olpidium， 
unclassified_o_Sordariales and unclassified_p_Ascomycota were the common dominant endophytic fungal 
genera in roots of tomatoes under associated and monoculture systems. And lmmersiella was the special 
dominant endophytic fungal genera in roots of tomatoes under tomato companioned lettuce （A） associated 
system； Meanwhile， Candida， unclassified_c_Agaricomycetes， Phialemonium were the unique dominant 
endophytic fungal genera in roots of tomatoes under tomato companioned amaranth （B）； Geminibasidium， 
Plectosphaerella and Rhizophagus were the unique dominant endophytic fungal genera in roots of tomatoes 
under tomato companioned cabbage （C）； unclassified_p_Chytridiomycota， unclassified_f_Ceratobasidiace⁃
ae， Ceratorhiza， unclassified_o_Boletales， and unclassified_p_Basidiomycota were the special dominant 
endophytic fungal genera in roots of tomatoes under tomato companioned chive （D）； By contrast， Gibber⁃
ella was the unique dominant endophytic fungal genera in roots of tomatoes under monoculture system 
（F）. It is indicated that the compositions of dominant endophytic bacteria and fungi at phylum or genera 
level in tomato roots can be altered by associated cultivation with other crops in comparison with the mono⁃
culture of tomato. The special dominant endophytic bacterial and fungal genera can be enriched by associated 
with other crops. The composition of specific dominant endophytic microorganisms enriched by associated 
cultivation has the potential to enhance the resistance of tomato to environmental biological or abiotic stresses.

Keywords tomato； associated cultivation； root system； endophytic microorganism； continuous crop⁃
ping obstacle； environmental stress
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