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半夏连作对根际土壤微生物群落的影响研究 3 
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摘  要：目的  探明半夏 Pinellia ternate 连作对根际土壤微生物群落的影响规律，以指导半夏连续高产栽培。方法  采用 
PacBio Sequel 测序手段对正茬（CK）、连作一茬（A）、二茬（B）和三茬（C）半夏不同生长时期根际土壤微生物进行测序，

对比分析其微生物群落结构和多样性差异。结果   随着连茬次数的增加，潜在致病细菌如果胶杆菌 Pectobacterium 
aroidearum、真菌如子囊菌门 Ascomycota 菌群、镰刀菌属真菌 Fusarium nematophilum 和瓜亡革菌 Thanatephorus cucumeris
等丰度增加，球黑孢霉 Nigrospora_zimmermanii 随着连茬次数的增加逐渐成为优势菌群，有益真菌如球囊菌门 Glomeromycota
菌群丰度减少；随着连茬次数增加，半夏根际土壤中细菌和真菌多样性均降低；根际土壤 pH 值随着半夏生长周期的延

长波动变化，可能导致根际细菌和真菌多样性和功能类群变化，从而使一些致病菌在半夏块茎膨大期和成熟期形成优势种

群。结论  随着半夏连茬次数的增加，根际土壤有益微生物丰度减少、有害微生物丰度增加，根际土壤微生物群落多样性降

低，根际土壤 pH 值波动变化，是半夏连作障碍形成的重要原因。 
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Effects of continuous cropping of Pinellia ternata on rhizospheric microbial 
community 
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Abstract: Objective  Response of continuous cropping of Pinellia ternata to rhizospheric microbial community is of great 
significance for realizing the industrialized cultivation of P. ternata. Methods  PacBio Sequel platform was used to conduct 
sequencing studies on the differences of rhizospheric microbial community and diversity of P. ternata at different growth stages 
under the different treatments of the first cropping (CK), the first continuous cropping (A), the second continuous cropping (B), and 
the third continuous cropping(C). Results  (1) As the number of continuous cropping of P. ternata increases, the abundance of 
potential pathogenic bacteria and fungi increased, such as Pectobacterium_aroidearum, Ascomycota, Fusarium_nematophilum and 
Thanatephorus_cucumeris etc. Nigrospora_zimmermanii gradually became the dominant flora as the number of consecutive stubbles 
increased the abundance of beneficial fungi such as Glomeromycota decreased. (2) As the number of continuous cropping of P. 
ternata increases, the diversity of bacteria and fungi in the rhizosphere soil of P. ternata decreased. (3) The different growth periods 
of P. ternata have obvious effects on the pH of the rhizosphere soil, which leads to changes in the diversity and functional groups of 
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rhizosphere bacteria and fungi. Some pathogenic fungi such as N._zimmermanii became dominant groups during the tuber expansion 
and maturity stages of P ternata. Conclusion  The change in the structure and biodiversity of rhizospheric microbial community 
caused by the increase in the number of continuous cropping of P. ternata, the decrease of beneficial microbe abundance, the increase 
of harmful microbe abundance, and the decrease of microbial community biodiversity are important reasons for the continuous 
cropping obstacles of P. ternata. 
Key words: Pinellia ternate (Thunb.) Breit.; continuous cropping; rhizosphere soil; PacBio sequel sequencing; microbial diversity; 
community structure 

大宗中药材半夏 Pinelliae Rhizoma 为天南星科

植物半夏 Pinellia ternate (Thunb.) Breit.的干燥块

茎，始载于《神农本草经》[1]，具有燥湿化痰、降

逆止呕、消痞散结等功效[2]。随着半夏市场需求增

加引发的供需矛盾日益尖锐，人工栽培半夏已经成

为必然趋势。四川盆地是半夏传统道地产区，课题

组前期在盆地丘陵区的田间试验初步结果显示半夏

同一地块连作第 2～5 年产量分别比第 1 年下降

21.5%、36.7%、55.4%、68.6%，产量降低量达到显

著性水平（未发表数据），主要表现为随着连茬次数

增加半夏植株生长不良、珠芽繁育系数降低和病虫

害日益严重。 
很多农作物和经济植物种植过程中均存在连茬

效应。关于植物栽培连作障碍主要诱因，国内外相

关研究学者认为主要有土壤理化性质恶化[3]、土壤

微生物群落结构和功能类群的变化[4]以及植物根系

分泌物的化感作用[5]等。许多植物连作后土壤 pH
下降，土壤中矿质养分有效性降低，对土壤微生

物功能类群产生重要影响，最终反映至土壤生物

活性[6]。亦有研究表明，连茬使土壤微生物群落真

菌化趋向日益明显[7]，如地黄长期连作后根际土壤

细菌种类减少、群落结构趋于简单[8]，有益类群退

化、有害类群丰富度增加[9]。事实上，连茬效应很

可能是多种机制综合作用的结果。三七、百合、丹

参、半夏、地黄等连茬效应在栽培中非常明显，这

些药材产业化栽培中每茬不得不换地进行轮作，不

利于基地建设和基础设施改善，因此连作障碍成为

制约很多药材进行产业化栽培的最主要因素之一。 
土壤微生物群落结构和功能类群的变化为半夏

连作障碍形成的重要原因，有关半夏栽培过程中根

际微生物多样性变化的研究也有部分报道。研究表

明，连作使半夏根际土壤细菌和放线菌数量、微生

物总数降低，真菌数量增加，即土壤由“细菌型”

向“真菌型”转换，且真菌多样性显著低于未耕作

土壤[10-13]。然而由于手段受限，对半夏连作后何种

细菌或真菌发生何种变化尚不清楚。因此，本研究

采用 PacBio Sequel 微生物 3 代测序手段，研究不同

连作茬数下半夏根际土壤真菌及细菌的动态变化，

并对门及种水平的细菌及真菌群落结构进行分析，

结合根际土壤 pH 的动态变化，阐明连作条件对半

夏根际土壤的微生物群落结构的影响，以期揭示半

夏连作障碍机制，为缓解半夏连作障碍提供理论依

据和技术支撑。 
1 材料与试验地 
1.1  材料 

供试半夏种茎来自于重庆市大足县，经四川省

中医药科学院中药资源与种植研究所周毅研究员鉴

定为天南星科植物半夏 P. ternate (Thunb.) Breit.的
新鲜根茎。 
1.2  试验地概况 

田间试验设在四川省内江市中区四川天贝生态

农业中药材试验基地（E104°85′12′′，N29°49′68′′）
进行。该基地为亚热带湿润季风气候，冬暖夏热，

雨量适中，年相对湿度约 80%，年均降雨量约 920 
mm。该区域地形以低山丘陵为主，基地东南、西

南面有低山环绕。试验地土壤为紫红色砂质泥岩母

质发育的中性至石灰性紫色土，为壤质土，其砂粒

（0.05～2 mm）、粉粒（0.002～0.05 mm）及黏粒（＜

0.002 mm）[14]质量分数分别为 21%、51%和 28%。

试验开展前，在同一块地划分的不同小区连续栽种

半夏，形成不同连作茬数的处理样地，并按生态种

植模式进行试验栽培管理[15]。 
2  方法 
2.1  样品处理 

试验设正茬（CK）、连作一茬（A）、二茬（B）
和三茬（C）4 个处理。试验小区布置采用随机区组

设计，每一处理设置 3 个重复，小区面积为 3 m×

1.2 m＝3.6 m2。种茎通过筛分，选用直径1.0～1.5 cm
半夏块茎作为试验用种茎，种茎在播种前用恶霉灵、

春雷霉素和霜霉威盐按一定比例加水稀释成一定浓

度，浸种 30 min，晾干，并于播种前将同浓度药液

喷淋于土壤表层深翻进行土壤消毒。半夏于 2019
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年 9 月 3 日播种，覆土深度为 8 cm。整个试验过程

田间管理措施均保持一致。 
2.2  样品采集 

分别于播种后 30 d（半夏出苗期）、60 d（半夏

块茎膨大期）和 90 d（成熟期）采集各小区半夏植

株。按“S”布点法采样，先去掉 0～2 cm 表土，

轻轻抖掉根系外围土，再用毛刷轻刷黏附在根表面

的土壤作为根际土壤。4 个处理（CK、A、B、C）
共采集 12 组样品，分别标记为 CK30、CK60、CK90、
A30、A60、A90、B30、B60、B90、C30、C60、
C90。每次土壤样品采集后，立即分为 2 部分，一

份将每个处理 3 个重复的样品混合均匀，立即置于

液氮罐中带回实验室，于−80 ℃保存，用 PacBio 
Sequel 进行根际土壤微生物群落测序分析；另一份

土样自然风干，并剔除石砾、根系等杂物，磨细，

过 2 mm（10 目）筛后测定土壤 pH 值。 
2.3  土壤 DNA 提取与 PCR 扩增   

取 0.25 g 土壤样品，按试剂盒（PowerSoil® 
DNA Isolation kit）操作流程，提取土壤总 DNA，

细菌 16S rRNA V1～V9 区全长引物 27F(5’-A 
GRGTTTGATYNTGGCTCAG-3’)/1492R(5’-TASGG
HTACCTTGTTASGACTT-3’），真菌 ITS rRNA 全长

引物 ITS1（5’-CTTGGTCATTTAGAGGAAGTAA-3’）
ITS4（5’-TCCTCCGCTTATTGATATGC-3’）通过上

述引物分别合成带有 Barcode 的特异引物，进行

PCR 扩增。反应体系：10 μL 的 KOD FX Neo Buffer
（2×），4 μL 的 dNTP（2 mmol/L），0.4 μL 的 KOD 
FX Neo（TOYOBO 公司），5 ng 的 DNA 模版，1 μL
的正向引物（10 μmol/L)，1 μL 的反向引物（10 
μmol/L），然后用 ddH2O 补足 10 μL。程序如下：

95 ℃预变性 5 min，95 ℃变性 30 s，50 ℃退火 30 
s，72 ℃延伸 1 min，30 个循环，72 ℃延伸 5 min。 
2.4  文库构建与测序   

对上述进行 PCR 扩增的产物进行纯化、定量和

均一化形成测序文库（SMRT Bell），建好的文库先

进行文库质检，质检合格的文库用 PacBio Sequel
进行测序。 
2.5  数据分析   

对原始下机 subreads 进行校正得到 CCS
（circular consensus sequencing）序列（SMRT Link，
version 8.0），使用 lima（v1.7.0）软件，通过 barcode
序列识别不同样品的 CCS 序列并去除嵌合体，得到

高质量的 CCS 序列，使用 cutadapt v2.7（错误率 0.2）

识别正向引物与反向引物，丢弃不包含引物的 CCS
序列，并对 CCS 长度进行滤过，在相似性 97%的水

平上对序列进行聚类（USEARCH，version 10.0），
以测序所有序列数的 0.005%作为阈值滤过 OTU。

使用 Usearch 软件对 Tags 在 97%的相似度水平下进

行聚类、获得 OTU，并基于 Silva（细菌）和 UNITE
（真菌）分类学数据库对 OTU 进行分类学注释。 
3  结果与分析 
3.1  半夏连作对根际土壤 pH 值的影响 

pH 是土壤重要的基本性质，直接影响土壤养分

的存在状态、转化和有效性。图 1 给出了半夏不同

连茬次数下土壤 pH 的变化规律。由图 1 可知，半

夏根际土壤 pH 值介于 7.13～7.99，不同连作茬数处

理下半夏出苗期（30 d）pH 较播种前均下降，且半

夏块茎膨大期（60 d）和成熟期（90 d）的 pH 值较

出苗期（30 d）的有所增加，这可能与半夏不同生

长时期次生代谢产物有关。同时，随着半夏连茬次

数的增加，土壤 pH 呈先下降后增加再下降的变化

趋势。 

 
不同小写字母表示差异显著（P＜0.05） 

different lowercase letters indicate significant difference (P < 0.05) 

图 1  半夏不同连作次数下根际土壤 pH 变化规律 
Fig. 1  Rhizosphere soil pH changes under different 
continuous cropping of P. ternata 

3.2  半夏连作对根际土壤细菌群落的影响 
对 12 个半夏根际土壤样品进行测序并通过

Barcode 识别后共获得细菌 68 922 条 CCS 序列，每

个样品至少产生 2836 条 CCS 序列，平均产生 5744
条 CCS 序列。采用 Mothur 方法进行 97%相似水平

下的 OTU 分类，并使用 Silva 数据库对细菌 OTU
序列进行相似性比对。共获得 OTU 数 1865 个，分

类学地位明确的细菌有 21 个门、38 个纲、85 个目、

125 个科、271 个属、332 个种。 
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3.2.1  根际土壤细菌α多样性指数分析   α多样性

（ alpha diversity）反映的是单个样品物种丰度

（richness）及物种多样性（diversity）。ACE 指数衡量

物种丰度即物种数量的多少，ACE 指数越大，表示物

种丰度越大。Shannon 指数则能反映样品中微生物的

多样性，Shannon 指数越大则种类越多，物种越丰富。

图 2 给出了半夏不同连茬次数下根际土壤细菌 ACE
指数和 Shannon 指数的变化规律。由图 2-a 可知，半

夏出苗期（30 d）和块茎膨大期（60 d），ACE 指数随

着连茬次数的增加呈现出先增加后减少的趋势；半夏

成熟期，ACE 指数变化规律为先降低后增加再降低。

其中，ACE 指数的增加在块茎膨大期连作二茬时表现

尤为明显，表明连作二茬后，土壤细菌物种丰度增加。

结合田间观察发现，半夏在块茎膨大期易患根腐病，

这可能与该时期有害细菌物种丰度增加有关。如图

2-b 所示，Shannon 指数随着半夏连茬次数的增加而减

少，表明半夏连作后土壤细菌多样性降低。即半夏连

作可导致土壤细菌物种多样性降低。

 

图 2  半夏不同连茬次数下根际土壤细菌群落丰度 (a) 和多样性指数 (b) 
Fig. 2  Abundance (a) and biodiversity indices (b) of bacteria community under different continuous cropping of P. ternata

3.2.2  根际土壤细菌 β 多样性分析  细菌 OTU 聚

类结果表明（图 3-a），半夏不同连作茬数，相同的

生长周期多聚为一类。且随着连茬次数的增加，连

茬次数越多，与正茬细菌群落的相似性越少。结合

主成分分析结果（图 3-b）发现，连作三茬处理的

离散度最大。由此表明，半夏不同连作茬数在相同

生长周期细菌多样性相似，而不同生长周期之间细

菌多样性差异大，尤其是连作二茬以后。半夏不同

生长周期对其细菌多样性影响较大，且随连茬次数

的增加，细菌多样性差异越来越明显。

 

图 3  半夏连作下根际土壤细菌 UPGMA 聚类树图 (a) 和 PCA 分析图 (b) 
Fig. 3  UPGMA cluster tree (a) and PCA analysis diagram (b) of rhizosphere soil bacteria under continuous cropping of P. ternata

3.2.3  根际土壤细菌组成分析  根据物种注释的

结果，不同连茬次数下半夏根际土壤细菌相对丰

度最高的 10 个细菌类相同，分别为变形菌门

Proteobacteria、浮霉菌门 Planctomycetes、拟杆菌

门 Bacteroidetes、酸杆菌门 Acidobacteria、芽单胞

菌 门 Gemmatimonadetes 、 疣 微 菌 门
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Verrucomicrobia、硝化螺旋菌门 Nitrospirae、放线

菌门 Actinobacteria、绿弯菌门 Chloroflexi、蓝藻

门 Cyanobacteria。半夏连作下根际土壤细菌在门

和种水平的变化规律如图 4 所示。由图 4-a 可知，

正茬、连作一茬和连作三茬处理中变形菌门

Proteobacteria、浮霉菌门 Planctomycetes 和酸杆菌

门 Acidobacteria 为优势菌群，而连作二茬中优势

菌 群 为 变 形 菌 门 Proteobacteria 、 浮 霉 菌 门

Planctomycetes 和拟杆菌门 Bacteroidetes。随着连

作茬数的增加，变形菌门 Proteobacteria 所占比例

逐渐增加，且在不同处理中块茎膨大期和成熟期

所占比例较出苗期均增加。

 

图 4  半夏连作下根际土壤细菌在门 (a) 和种 (b) 水平的变化规律 
Fig. 4  Change of rhizosphere soil bacteria at the phylum (a) and species (b) level under continuous cropping of P. ternata

细菌种水平的分析结果表明（图 4-b）正茬、

连 作 一 茬 处 理 下 硫 杆 菌 Thiobacter_sp. 和
Acidobacteria_bacterium 为优势菌群；连作二茬处理

中 硫 杆 菌 Thiobacter_sp. 、 果 胶 杆 菌

Pectobacterium_aroidearum 和 Acidobacteria_ 
bacterium 所 占 比 例 最 高 。 果 胶 杆 菌

Pectobacterium_aroidearum 在正茬中只出现在成熟

期，且随着连茬次数的增加所占比例增加，在连作

二茬茎膨大期所占比例最大为 28.35%。 
综上所述，随着半夏连茬次数的增加，细菌群

落及相对丰度发生变化连作导致土壤微生物群落结

构逐渐发生偏移，并且某些潜在病原菌群落如果胶

杆菌 Pectobacterium_aroidearum 在重茬半夏根际土

壤中丰度增加。不同连作茬数下，半夏根际土壤微

生物群落结构存在较大差异。 
3.3  半夏连作对根际土壤真菌群落的影响 

对 12 个半夏连作根际土壤样品进行测序并

通过 Barcode 识别后共获得真菌 185 251 条 CCS
序列，每个样品至少产生 11 910 条 CCS 序列，平

均产生 15 438 条 CCS 序列。不同连作年限半夏优

势根际真菌群落采用 Mothur 方法进行 97%相似

水平下的 OTU 分类，并使用 UNITE（真菌）分

类学数据库对 OTU 序列进行相似性比对。获得真

菌 OTU 数 883 个，分类学地位明确的真菌有 11
个门，30 个纲、60 个目、107 个科、180 个属、

229 个种。 
3.3.1  根际土壤真菌 α 多样性指数分析  半夏不同

连茬次数下根际土壤真菌丰度和多样性的变化规律

如图 5 所示。由图 5-a 可知，连作初期（30 d），半

夏根际土壤真菌 ACE 指数随连茬次数的增加先下

降后上升，随着时间的延长（90 d），真菌丰度则逐

渐增加。对于 Shannon 指数则随着连茬次数的增加

呈现出持续下降的趋势（图 5-b），表明连作导致土

壤中真菌多样性降低。 
3.3.2  根际土壤真菌群落 β 多样性  真菌 OTU 聚

类发现，正茬和连作一茬处理下半夏出苗期和块茎

膨大期的土壤真菌可聚为一类，而连作二茬和连作

三茬处理可聚为另一类（图 6-a）。主成分分析表明，

正茬和连作一茬处理下真菌在PC1和PC2上均有相

似的离散度，连作二茬和连作三茬处理离散度差异

大（图 6-b）。由此表明，半夏连作会影响其根际真

菌群落多样性，且随连茬次数的增加真菌多样性的

差异较正茬越来越明显。半夏连作过程中，真菌多

样性的变化主要表现在连作一茬后。 
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图 5  半夏不同连茬次数下根际土壤真菌群落丰度 (a) 和多样性指数 (b) 

Fig. 5  Abundance (a) and biodiversity indices (b) of fungi community under different continuous cropping of P. ternata

 

图 6  半夏连作下根际土壤真菌 UPGMA 聚类树 (a) 和 PCA 分析 (b) 
Fig. 6  UPGMA cluster tree of rhizosphere soil fungus under continuous cropping of P. ternata (a) and PCA analysis diagram (b)

3.3.3  根际土壤真菌组成分析  根据物种注释的结

果，不同连茬次数半夏根际土壤真菌相对丰度最高

的 10 个真菌类相同，分别为子囊菌门 Ascomycota、
担子菌门 Basidiomycota、壶菌门 Chytridiomycota、
毛霉门 Mucoromycota、丝孢菌门 Mortierellomycota、

球 囊 菌 门 Glomeromycota 、 捕 虫 霉 门

Zoopagomycota、真菌门 Cryptomycota、油壶菌门

Olpidiomycota、虫孢子门 Entomophthoromycota，其

所占比例存在差异。门水平的分析结果表明（图

7-a），与正茬相比，随着连茬次数的增加，子囊菌

 
图 7  半夏连作下根际土壤真菌在门 (a) 和种 (b) 水平的变化规律 

Fig. 7  Change of rhizosphere soil fungus at the phylum (a) and species (b) level under continuous cropping of P. ternata
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门 Ascomycota 所 占 比 例 增 加 ， 壶 菌 门

Chytridiomycota、球囊菌门 Glomeromycota 和捕虫

霉门 Zoopagomycota 则呈下降趋势。正茬处理中，

子囊菌门 Ascomycota、担子菌门 Basidiomycota、壶

菌门 Chytridiomycota 为优势种群。随着连茬次数的

增加，优势种群逐渐演变成子囊菌门 Ascomycota、
担子菌门 Basidiomycota 和毛霉门 Mucoromycota。
种水平的分析结果表明（图 7-b），少孢节丛孢菌

Arthrobotrys_oligospora 、 镰 刀 菌 属 真 菌

Fusarium_nematophilum 和 瓜 亡 革 菌

Thanatephorus_cucumeris 所占比例随着连茬次数的

增加而增加；球黑孢霉 Nigrospora_zimmermanii 随
着连茬次数的增加逐渐成为优势菌群。 

综上所述，随着连茬次数的增加，半夏根际土

壤中真菌群落结构发生变化，某些潜在病原菌群落

如子囊菌门 Ascomycota、镰刀菌属真菌 Fusarium_ 
nematophilum 和瓜亡革菌 Thanatephorus_cucumeris
所占比例逐渐增加，有益真菌群落如球囊菌门

Glomeromycota 则逐渐减少。连作导致土壤真菌群

落及相对丰度发生变化，是导致半夏连作障碍形成

的重要原因之一。 
4  讨论 

土壤微生物群落与土壤理化性质紧密相关，且

相互影响。大量研究发现，连作会导致土壤酸化[16]，

但本研究发现土壤 pH 随着半夏生长周期的延长呈

先减少后增加的变化趋势。土壤 pH 的变化对根际

微生物群落产生重要影响，除真菌喜酸外，细菌主

要生活在酸性至中性环境，放线菌则适宜中性至碱

性环境。半夏出苗后根际土壤的 pH 持续下降，可

能与其根系分泌的有机酸如酚酸类等物质[17]有关。

随着生长周期的延长，pH 持续上升，这可能与半夏

次生代谢产物如生物碱等物质分泌[18]增加有关。在

对不同处理细菌群落进行聚类分析后发现，不同处

理相同周期其细菌群落相似度高，结合不同生长周

期 pH 的变化规律可推测根系分泌物、根际土壤 pH
和细菌群落结构变化具有相关性。但 pH 的变化是

受微生物、根系分泌物的影响，还是其交互作用，

具体作用机理需进一步探索。 
土壤微生物结构稳定性和功能多样性对维持土

壤系统健康有非常重要的作用，而土壤微生物结构

和活性的稳定性取决于微生物多样性[19]。本研究结

果表明，随着半夏连茬次数的增加，根际土壤细菌

和真菌多样性均降低。在连作过程中，球黑孢霉

Nigrospora_zimmermanii 随着连茬次数的增加逐渐

成为优势菌群。吴琪[20]研究发现球黑孢霉可引起叶

斑、叶枯、鞘腐，并侵染根和匍匐茎。半夏在连作

过程中易患叶斑病，可能与球黑孢霉群落数的增加

有关。镰刀属真菌 Fusarium_nematophilum 是多种

植物根腐病的主要致病菌[21]，本研究发现镰刀属真

菌 Fusarium_nematophilum 作为不同连作处理中的

优势菌群，且在连作二茬处理中所在比例增加最为

明显。瓜亡革菌 Thanatephorus_cucumeris 是一种寄

主范围很广的病原菌，为半知菌立枯丝核菌

Rhizoctonia solani 的有性形态[22]。本研究发现随着

连 茬 次 数 的 增 加 而 增 加 ， 瓜 亡 革 菌

Thanatephorus_cucumeris 增加。通过前期田间试验

观察发现，半夏根腐病主要发生在茎膨大期及成熟

期，这可能与该时期中致病菌的增加有关。 
综上，本研究通过对半夏在正茬（CK）、连作

一茬（A）、连作二茬（B）、连作三茬（C）处理下，

在半夏出苗期（播种后 30 d)、块茎膨大期（60 d）
和块茎成熟期（90 d）3 个生长期根际土壤微生物进

行细菌 16S rRNA 和真菌 ITS rRNA 全长测序，揭示

了半夏不同连作次数下不同生长期间根际土壤微生

物群落变化规律。随连作茬数增加，根际土壤有益

微生物丰度减少、有害微生物丰度增加，有害真菌

逐渐成为优势菌群，根际土壤微生物群落多样性降

低；半夏的生长时期对根际细菌和真菌多样性及 pH
的变化影响较大，致病菌多发生在半夏块茎膨大期

和成熟期，为探索半夏连作障碍机理提供重要依据。 
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