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纳米硅藻页岩对水稻土壤微生物功能多样性的影响
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　　摘要：拟研究常规施肥下纳米硅藻页岩的施用对水稻土壤中微生物群落功能多样性的影响，为合理施用纳米硅藻
页岩改良农田土壤微生态环境提供理论参考。以常规水田土壤为研究对象，分别施用０、１５０、３００、６００ｋｇ／ｈｍ２等４种
不同剂量的纳米硅藻页岩（分别记作ＣＫ、ＤＳ１５０、ＤＳ３００、ＤＳ６００），采用Ｂｉｏｌｏｇ技术进行研究。结果表明，与对照处理相比，

ＤＳ３００处理可以提高土壤微生物活性、微生物群落物种多样性、微生物对碳水化合物类碳源的利用率。对３１种碳源作

主成分降维分析表明，ＤＳ３００处理的土壤微生物能够提高对Ｄ－半乳糖醛酸、Ｄ－甘露醇、Ｎ－乙酰 －Ｄ－葡萄糖胺等共

１３种碳源的利用率。此外研究表明，施用３００ｋｇ／ｈｍ２纳米硅藻页岩可以提高土壤微生物的代谢活性和微生物对碳源
的利用能力，从而增强水稻土壤微生物的功能多样性，促进微生物类群向更好的趋势发展，对于维持农田土壤生态系

统的健康有重要意义。
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　　纳米硅藻页岩是一种具有巨大表面积和丰富毛孔状微孔
隙且富含二氧化硅的天然纳米矿物［１］，具有很强的吸附能

力，起源于黑龙江省嫩江流域，其储量丰富，开采方便，对于保

持和提高土壤肥力及农业可持续发展均有重要作用［２］。过

去对纳米硅藻页岩的研究主要集中在工业领域，忽视了纳米

硅藻页岩在农业领域的开发和利用。近年来，有许多学者研

究认为，纳米硅藻页岩在土壤改良和修复方面有许多优良特

性［３］，对微生物的吸附能力较强，可以改变微生物的活性和

数量［４］。有研究表明，施用纳米硅藻页岩可以调节土壤的理

化性质，并降低有毒有害元素对植物的毒性［１，５］。还有研究

表明，纳米硅藻页岩对土壤养分元素的缓释和利用［６］、对土

壤酸碱度的调节［７］、对微生物的物理保护作用以及对有毒有

害物质的吸附等都有利于提高土壤微生物的活性及数量［４］。

此外，有研究表明，纳米硅藻页岩同类物质的施用能够提高土

壤微生物群落的功能多样性［８］，施用纳米硅藻页岩能够促进

细菌的生长，增加细菌数量［４］，提高酶活性［７］。近年来，随着

可再生能源的逐渐减少，纳米硅藻页岩在农田土壤上的应用

正逐渐受到研究者们的关注。

土壤中微生物的数量庞大，代谢能力较强，是土壤生态系

统的重要组成部分，微生物的功能多样性对土壤变化非常敏

感，不仅是衡量土壤质量变化的灵敏指标，同时也是评价生态

系统是否可持续的重要生物学指标［９］。因此，研究土壤微生

物的功能多样性具有重要意义。

研究土壤微生物群落多样性的方法很多，Ｂｉｏｌｏｇ微孔平
板法能够简单、快速地定量分析微生物群落对碳源利用的动

力学特征［１０－１１］，因此倍受研究者们喜爱。目前，已有研究表

明，纳米硅藻页岩对水稻土壤有显著的改良效果［５］，目前施

用纳米硅藻页岩对农田土壤微生物影响的研究尚未见相关报

道，缺乏纳米硅藻页岩直接施用后对土壤生态系统中微生物
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代谢情况的系统研究。因此，本研究采用Ｂｉｏｌｏｇ微孔板技术，
以常规水稻生产田为研究对象，研究不同施用量的纳米硅藻

页岩处理对土壤微生物群落碳源利用及代谢能力的影响，以

期阐明施用纳米硅藻页岩后水稻土壤微生物多样性的变化规

律，为纳米硅藻页岩在改良农田土壤微生态环境方面的作用

提供理论依据。

１　材料与方法

研究地区位于黑龙江省哈尔滨市道外区农技示范中心

（地理位置为１２６°５６′Ｅ，４５°５６′Ｎ），海拔１１９ｍ，属于中温带大
陆性季风气候区，年均气温为３．５０～４．５０℃，全年无霜期为
１３５～１４５ｄ，年均降水量为４００～６００ｍｍ，降水多集中于６—
９月［１２］。

１．１　试验材料
纳米硅藻页岩粉比表面积为２７７．３０ｃｍ２／ｇ，孔径为５～

２０ｎｍ，吸水率为７４．４０％，ｐＨ值为７．５０，化学成分：８１．０１％
ＳｉＯ２，７．８４％ Ａｌ２Ｏ３，１．６８％ Ｆｅ２Ｏ３，０．６０％ ＣａＯ，０．５９％ ＭｇＯ，
８．２８％其他成分［１］。试验所用纳米硅藻页岩粉由黑龙江广

拓农业科技有限公司提供。

１．２　试验设计
本试验采用的方法是大区对比法，不设重复，共设置４个

处理：常规施肥（ＣＫ），常规施肥 ＋１５０ｋｇ／ｈｍ２纳米硅藻页岩
粉（ＤＳ１５０），常规施肥＋３００ｋｇ／ｈｍ

２纳米硅藻页岩粉（ＤＳ３００），
常规施肥＋６００ｋｇ／ｈｍ２纳米硅藻页岩粉（ＤＳ６００）。每个处理
区面积约为４２０ｍ２，各区间隔１．５ｍ。常规施肥采用水稻专
用复合肥（Ｎ、Ｐ２Ｏ５、Ｋ２Ｏ比例为１２∶１８∶１５），施基肥、追肥时
使用。纳米硅藻页岩粉的施用方法是在施基肥时与复合肥混

合后施入土壤，追肥时不施加纳米硅藻页岩粉。２０１７年５月
初进行农田土壤翻耕，５月１０日于田间土壤中施用基肥，基
肥用量为９３８ｋｇ／ｈｍ２，５月１３日插水稻秧苗，每穴插入２～３
株，株距为１３ｃｍ，行距为３０ｃｍ，分蘖期追施１次复合肥，其
施用量为５６２ｋｇ／ｈｍ２。各处理区均采用传统水分管理模式
（前期淹水、中期烤田、后期干湿交替）。其他田间管理同当

地常规栽培规范，试验期间严格控制田间草、虫、病害。

１．３　样品的采集与测定方法
２０１７年９月５日采集各处理区耕作层０～２０ｃｍ的土壤，

采集前先去除附着在水稻土壤表面的凋落物及杂石等，将采

集到的土样装入自封袋中密封，并置于带冰的保温箱中带回

实验室，放入 ４℃冰箱并取出一部分新鲜土壤，立即用于
Ｂｉｏｌｏｇ试验。

用Ｂｉｏｌｏｇ－Ｅｃｏ微孔板（ＢｉｏｌｏｇＥｃｏＰｌａｔｅＴＭ）进行测定。
Ｂｉｏｌｏｇ板内有３１种碳源孔，分别是 β－甲基 －Ｄ－葡萄糖苷、
Ｄ－半乳糖酸－γ－内酯、Ｄ－木糖、Ｄ－半乳糖醛酸、ｉ－赤藓
糖醇、Ｄ－甘露醇、Ｎ－乙酰 －Ｄ－葡萄糖胺、Ｄ－葡糖胺酸、
Ｄ－纤维二糖、１－磷酸葡萄糖、Ｄ，Ｌ－α－磷酸甘油、α－Ｄ－
乳糖、Ｌ－精氨酸、Ｌ－天门冬酰胺、Ｌ－苯丙氨酸、Ｌ－丝氨酸、
Ｌ－苏氨酸、甘氨酰－Ｌ－谷氨酸、丙酮酸甲酯、γ－羟丁酸、衣
康酸、α－丁酮酸、Ｄ－苹果酸、吐温４０、吐温８０、肝糖、α－环
式糊精、２－羟基苯甲酸、４－羟基苯甲酸、苯乙基胺、腐胺。称
取５ｇ鲜土于４５ｍＬ０．８５％ ＮａＣｌ溶液中，于２００ｒ／ｍｉｎ摇床
中振荡４０ｍｉｎ，静置２０ｍｉｎ后取上清液，之后再加入 ＮａＣｌ溶

液，反复振荡、静置、取上清液至土壤样品被稀释为１０－３。吸
取１５０μＬ稀释液于Ｂｉｏｌｏｇ－Ｅｃｏ微孔板中，在２５℃恒温培养
箱中连续培养１０ｄ，每隔 ２４ｈ用 Ｅｌｘ８００ＴＭ酶标仪分别测定
５９０、７５０ｎｍ波长处的吸光度［１３－１４］。

１．４　数据处理与统计分析
土壤微生物群落代谢活性用单孔的平均颜色变化率

（ａｖｅｒａｇｅｗｅｌｌｃｏｌｏｒｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ，简称 ＡＷＣＤ）来表示，需要用
培养１０ｄ的全部数据，单孔吸光度为波长为５９０ｎｍ的吸光
度减去波长为７５０ｎｍ的吸光度（５９０ｎｍ代表颜色 ＋浊度的
波长，７５０ｎｍ代表浊度的波长），若所得数值小于０．０６，则不
作统计计算［１５］。选择培养９６ｈ的数据［１６］进行单因素方差分

析（ＡＮＯＶＡ）、多重比较［最小显著性差异法（ＬＳＤ），α＝
００５］、主成分分析、功能多样性指数的计算［１７］、６类碳源底
物吸光度的计算［１７］。使用Ｅｘｃｅｌ２０１０、ＳＰＳＳ２０．０进行数据统
计和作图，数据表示为“平均值±标准差”。

２　结果与分析

２．１　纳米硅藻页岩对水稻土壤微生物活性的影响
Ｂｉｏｌｏｇ－Ｅｃｏ微孔板内３１孔碳源的ＡＷＣＤ值是衡量土壤

微生物群落利用单一碳源能力的重要指标，能够反映土壤微

生物的代谢活性，ＡＷＣＤ值越高，表明土壤微生物对碳源的
利用程度越高，微生物的代谢活性越强［１８］。由图１可看出，
随着培养时间的延长，土壤微生物对碳源的利用程度越高，吸

光度在培养至４８ｈ时的变化速率最大，随后吸光度逐渐增
加，到培养 ２４０ｈ时基本稳定。从培养４８ｈ开始，ＤＳ３００处理
的土壤ＡＷＣＤ值均高于其他３个处理，ＤＳ６００处理均明显低于
其他３个处理，表明施用纳米硅藻页岩能够影响土壤微生物
对碳源的利用。在培养２４０ｈ时，４个处理的 ＡＷＣＤ值排序
为ＤＳ３００＞ＣＫ＞ＤＳ１５０＞ＤＳ６００，经方差检验，ＤＳ３００处理的ＡＷＣＤ
值为 １．０３５，显著高于 ＣＫ处理的 ＡＷＣＤ值（０．９７７，Ｐ＜
００５），ＤＳ６００处理的 ＡＷＣＤ值为 ０．７７１，显著低于 ＣＫ处理
（Ｐ＜００５），而ＤＳ１５０处理与 ＣＫ相比差异不显著。以上试验
结果表明，施用剂量为３００ｋｇ／ｈｍ２的纳米硅藻页岩能够提高
土壤微生物的代谢活性。

２．２　纳米硅藻页岩对水稻土壤微生物群落多样性指数的
影响

对Ｂｉｏｌｏｇ－Ｅｃｏ板培养至９６ｈ的吸光度进行４种多样性
指数分析，可以反映土壤微生物群落在不同纳米硅藻页岩施

用量处理下的微生物群落代谢的差异［１６］。Ｓｈａｎｎｏｎ指数常用
于表征土壤微生物群落的多样性，Ｓｉｍｐｓｏｎ指数常用于表征
微生物群落的优势度，ＭｃＩｎｔｏｓｈ指数可以反映微生物群落的
均匀度，Ｒｉｃｈｎｅｓｓ指数则可用于反映微生物群落的丰富度情
况［１９－２０］。由表 １可以看出，Ｓｈａｎｎｏｎ指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ指数、
Ｒｉｃｈｎｅｓｓ指数在各处理间的排序均为 ＤＳ３００＞ＣＫ＞ＤＳ１５０＞
ＤＳ６００，表明ＤＳ３００处理可以提高土壤微生物群落的多样性。方
差检验结果表明，施用高剂量的纳米硅藻页岩处理的

ＭｃＩｎｔｏｓｈ指数、Ｓｈａｎｎｏｎ指数显著低于其他处理（Ｐ＜０．０５），
在其他指数上差异均不显著，表明高施用量的纳米硅藻页岩

会显著降低土壤微生物群落的均匀度和多样性。

２．３　纳米硅藻页岩对水稻土壤微生物利用６类碳源的影响
对Ｂｉｏｌｏｇ－Ｅｃｏ微孔板内的３１种碳源进行分类，可分成
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表１　不同纳米硅藻页岩处理的土壤微生物群落的多样性指数

处理 Ｓｈａｎｎｏｎ指数 Ｓｉｍｐｓｏｎ指数 ＭｃＩｎｔｏｓｈ指数 Ｒｉｃｈｎｅｓｓ指数
ＤＳ１５０ １．３０±０．０３ｂ ０．９４２±０．０２ａ ４．８６±０．８４ｂ ２０．３３±２．６８ａ
ＤＳ３００ １．３５±０．０２ａ ０．９５１±０．００ａ ５．２４±０．２６ａ ２２．３３±２．０８ａ
ＤＳ６００ １．２６±０．０１ｃ ０．９２８±０．０２ａ ３．１８±０．７７ｃ ２０．６７±２．９６ａ
ＣＫ １．３３±０．０２ａｂ ０．９４５±０．０１ａ ４．５７±０．６３ｂ ２２．１３±２．３７ａ

　　注：同列数据后标有不同小写字母表示在０．０５水平上差异显著。表２同。

６类，分别计算４种处理下这６类碳源的平均吸光度（６类碳
源的吸光度测定波长均为５９０、７５０ｎｍ），可以反映土壤微生
物对不同碳源利用效率的差异［２１］。如表２所示，ＤＳ３００处理对
碳水化合物、氨基酸、羧酸和多聚物的利用程度最高，经方差

检验，ＤＳ３００、ＤＳ１５０处理对碳水化合物类碳源的利用效果显著
高于对照处理，表明施用合适剂量的纳米硅藻页岩能够提高

土壤微生物对碳水化合物类碳源的利用能力，可以促进喜食

碳水化合物类碳源微生物的生长。

表２　不同纳米硅藻页岩处理的土壤微生物对６类碳源的利用情况

处理
平均吸光度

碳水化合物 氨基酸 羧酸 多聚物 酚类 胺类

ＤＳ１５０ ０．８２±０．２６ｂ ０．６８±０．１８ｂ ０．３６±０．０７ａ ０．６２±０．１７ａ ０．１５±０．０９ａ ０．５１±０．０８ａ
ＤＳ３００ ０．９８±０．０６ａ ０．８４±０．１７ａ ０．５４±０．１７ａ ０．７８±０．１１ａ ０．１９±０．０７ａ ０．３８±０．０７ｂ
ＤＳ６００ ０．４５±０．０９ｄ ０．５０±０．１８ｃ ０．３２±０．０４ａ ０．６１±０．１９ａ ０．２４±０．０２ａ ０．２６±０．０８ｃ
ＣＫ ０．７８±０．１０ｃ ０．７２±０．３６ｂ ０．３９±０．１４ａ ０．６９±０．０６ａ ０．１８±０．０８ａ ０．５７±０．０９ａ

２．４　纳米硅藻页岩各处理土壤微生物在３１孔碳源上的主成
分分析

Ｂｉｏｌｏｇ－Ｅｃｏ微孔板能够提供土壤微生物对板内３１种碳
源的利用信息，每种碳源相当于１个变量，由于微生物对有些
碳源的利用方式是相似的，所以这些数据会存在大量重复信

息。为了有效利用数据，对３１种碳源采用降维的方式，可以
找到代替较多原有变量的较少新变量［２２］，从而明确不同纳米

硅藻页岩施用量处理下土壤微生物类群的差异。主成分分析

方法要求各主成分的累积方差贡献率大于８５％才能够有效
地反映真实情况。因此，为了能使主成分累积贡献率达到

８５％以上，本研究采用４个主成分进行分析。
由表３可知，ＰＣ１～ＰＣ４累积方差贡献率达９９．００％，方差

贡献率大于８５％，因此这４个主成分能够反映３１种碳源的
全部信息。将与 ＰＣ１～ＰＣ４上相关性较大的碳源，即相关性
的绝对值大于０．５０的碳源列在表４中。可以看出，ＰＣ１主要
代表１３种碳源，ＰＣ２主要代表１１种碳源，ＰＣ３主要代表６种
碳源，ＰＣ４主要代表５种碳源，说明这４个主成分能够包含３１
种碳源的全部信息。

　　由表５可知，各处理在 ＰＣ１、ＰＣ２上的得分均较高，ＤＳ１５０、
ＤＳ３００和ＣＫ处理均在ＰＣ１的正方向，而 ＤＳ６００处理在 ＰＣ１的负
方向，说明ＰＣ１所代表的碳源能够很好地将 ＤＳ１５０、ＤＳ３００、ＣＫ
处理与ＤＳ６００处理分辨开，ＤＳ１５０、ＤＳ３００、ＣＫ处理与ＤＳ６００处理的

表３　主成分分析中因子１～因子４的累积代表信息比重

主成分 特征值
方差贡献率

（％）
累积方差贡献率

（％）
主成分１（ＰＣ１） １１．９１ ３８．４３ ３８．４３
主成分２（ＰＣ２） ８．６３ ２７．８４ ６６．２６
主成分３（ＰＣ３） ５．４４ １７．５６ ８３．８３
主成分４（ＰＣ４） ５．０１ １５．１８ ９９．００

微生物群落结构存在明显差异。

　　主成分分析结果表明，施用高剂量的纳米硅藻页岩后，微
生物对碳源的利用有了很大改变。ＤＳ１５０、ＣＫ处理均在 ＰＣ１
的正方向和ＰＣ２、ＰＣ３、ＰＣ４的负方向上，说明 ＤＳ１５０处理与 ＣＫ
处理的微生物群落结构最相似，表明施用低量的纳米硅藻页

岩后，微生物对碳源的利用没有发生明显改变。ＤＳ３００处理在
ＰＣ１的正方向上得分最高，说明ＤＳ３００处理对 ＰＣ１所代表的碳
源利用程度最高，表明施用适量的纳米硅藻页岩可以提高微

生物对ＰＣ１代表的碳源的利用率。

３　结论与讨论

Ｂｉｏｌｏｇ－Ｅｃｏ微孔板能够快捷、敏感地反映土壤微生物的
变化特征，对其进行数据分析时，选择 ＡＷＣＤ值、多样性指
数、６类碳源的利用率及主成分分析方法能够有效提取信
息［１７］。对ＡＷＣＤ值的分析结果显示，培养至２４ｈ时，各处理
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表４　与主成分分析中因子１～因子４相关性较大的碳源

碳源类别 名称
相关系数

ＰＣ１ ＰＣ２ ＰＣ３ ＰＣ４
碳水化合物 β－甲基－Ｄ－葡萄糖苷 ０．７０６

Ｄ－半乳糖酸－γ－内酯 －０．９７７
Ｄ－木糖 －０．７８７
Ｄ－半乳糖醛酸 ０．９４５
ｉ－赤藓糖醇 ０．８７６
Ｄ－甘露醇 ０．９１７
Ｎ－乙酰－Ｄ－葡萄糖胺 ０．７０８
Ｄ－葡糖胺酸 ０．７７５
Ｄ－纤维二糖 ０．８９５
１－磷酸葡萄糖 ０．９５６
Ｄ，Ｌ－α－磷酸甘油 ０．７６５ －０．５１８
α－Ｄ－乳糖 ０．８１８ －０．５６２

氨基酸 Ｌ－精氨酸 －０．７９３
Ｌ－天门冬酰胺 ０．６１２
Ｌ－苯丙氨酸 －０．７９０
Ｌ－丝氨酸 ０．９７７
Ｌ－苏氨酸 ０．７９０
甘氨酰－Ｌ－谷氨酸 ０．６４８

羧酸 丙酮酸甲酯 ０．７６４
γ－羟丁酸 ０．６１１
衣康酸 ０．９１３
α－丁酮酸 ０．８９７
Ｄ－苹果酸 ０．６７６ －０．５９６

多聚物 吐温４０ ０．８００
吐温８０ ０．８０２
肝糖 ０．８７９
α－环式糊精 ０．６６５

酚类 ２－羟基苯甲酸 －０．６９２
４－羟基苯甲酸 ０．６５７ －０．５０３

胺类 苯乙基胺 －０．８６２
腐胺 －０．６６９

表５　不同纳米硅藻页岩处理的土壤微生物利用碳源的主成分得分

处理
得分

ＰＣ１ ＰＣ２ ＰＣ３ ＰＣ４
ＤＳ１５０ ３．７１ －６．８５ －８．２９ －１．９７
ＤＳ３００ １５．３１ １０．５５ １．０２ －１．９６
ＤＳ６００ －１３．３７ ２．６８ ２．５２ －６．４０
ＣＫ ５．０７ －１０．６７ －６．３２ －１．４０

的ＡＷＣＤ值均几乎为０，且差异不显著，这是由于土壤中存在
一些如自生固氮菌、硝化和亚硝化等生长较慢或完全没有增

殖的微生物［９］。从培养４８ｈ开始，ＡＷＣＤ值快速增长，ＤＳ３００
处理明显高于其他处理，到培养２４０ｈ时 ＡＷＣＤ值稳定。分
析表明，施用不同量纳米硅藻页岩的土壤微生物活性排序表

现为ＤＳ３００＞ＣＫ＞ＤＳ１５０＞ＤＳ６００，其中 ＤＳ３００、ＤＳ６００处理与对照
处理相比差异显著，表明施用中剂量的纳米硅藻页岩会提高

土壤微生物的活性，施用高剂量的纳米硅藻页岩会对土壤微

生物代谢活性有明显的抑制作用。这与蔡燕飞等施用同类物

质的研究结果［２３］相似。产生这样的结果可能的原因是施用

中量纳米硅藻页岩时，因纳米硅藻页岩表面有丰富的毛孔状

结构，可以增加土壤的保肥能力和土壤含氧量［４］，从而促进

微生物的生长，进而提高土壤微生物的代谢活性。

土壤微生物是土壤中最为活跃的组成部分，微生物代谢

活性增强，表明施用中量纳米硅藻页岩对土壤改良有一定的

作用。而施用高剂量的纳米硅藻页岩，会造成土壤中重金属

含量的积累（纳米硅藻页岩中含有少量的铁、锰等重金属元

素［１］），由于重金属对土壤微生物具有一定的毒害作用［２４］，因

而造成土壤微生物代谢活性的显著降低。因此可见，纳米硅

藻页岩的合理施用才可以促进土壤微生物的生长，提高水稻

土壤微生物的活性，从而提升土壤的肥力水平。

对土壤微生物碳源利用多样性的指数分析结果显示，微

生物碳源利用的Ｓｈａｎｎｏｎ指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ指数和Ｒｉｃｈｎｅｓｓ指数
在各处理中均表现为ＤＳ３００处理最高，说明施用中量的纳米硅
藻页岩有提高土壤微生物多样性的潜力。ＤＳ３００处理的多样
性指数、优势度指数和丰富度指数最高，ＤＳ３００处理能够显著
促进喜食碳水化合物类碳源的微生物群落生长。主成分分析

结果显示，ＣＫ、ＤＳ１５０、ＤＳ３００处理土壤微生物的群落结构相近，
而ＤＳ６００处理与其他处理土壤微生物的群落结构明显不同，说
明ＤＳ６００处理显著改变了土壤微生物的群落结构，可能是导致
土壤微生物群落活性的显著降低及碳源代谢能力减弱的原

因。因此可见，合理确定纳米硅藻页岩的施用剂量，建立标准

的使用方法，有利于纳米硅藻页岩农业规模化的应用，充分发
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挥纳米硅藻页岩自身的优势，合理利用该项资源及有效规避

使用风险。

Ｂｉｏｌｏｇ技术虽然简便、省时、高效，但仅从土壤微生物的
代谢信息获得微生物群落结构的信息，因此还存在一定的局

限性，且使用该技术培养的微生物总数有限，土壤中那些难培

养或不可培养的微生物群落代谢活性和土壤微生物对碳源的

利用在该技术中响应程度不高［２５］。因此在后续研究中，在研

究微生物群落多样性时使用 Ｂｉｏｌｏｇ技术，也应该配合其他技
术作辅助分析，如变性梯度凝胶电泳技术［２６］、宏基因组技

术［２７］、Ｉｌｌｕｍｉｎａ高通量测序技术［２８］等，从分子水平上研究纳

米硅藻页岩对农田土壤生态系统的影响，为提高土壤质量和

农田生态系统的稳定性提供科学依据。

本研究应用Ｂｉｏｌｏｇ－Ｅｃｏ技术，研究不同施用量的纳米硅
藻页岩对土壤微生物的代谢活性、碳源代谢多样性的影响。

结果表明，合理施用纳米硅藻页岩对维持水稻土壤生态系统

的稳定具有积极影响。不同施用量纳米硅藻页岩处理的

ＡＷＣＤ值、多样性指数、优势度指数和丰富度指数均表现为
中施用量提高，低施用量无影响，高施用量显著降低。在对６
类碳源的利用中，ＤＳ３００、ＤＳ１５０处理土壤微生物对碳水化合物
类碳源的利用显著高于对照、ＤＳ６００处理。主成分分析结果表
明，ＤＳ３００处理对ＰＣ１代表的碳源的利用程度最高。当纳米硅
藻页岩的施用量为３００ｋｇ／ｈｍ２时，能够提高水稻土壤微生物
的代谢活性和碳源代谢多样性，对于改善农田土壤肥力有重

要意义，纳米硅藻页岩矿物资源在农业上具有十分广阔的发

展前景和应用潜力。关于纳米硅藻页岩的直接施用是否能提

高水稻产量和水稻品质，有待于进一步试验研究。

参考文献：

［１］李青山，顾晓华，周可富．天然矿物纳米材料开发与应用［Ｊ］．纳
米材料与应用，２００４（４）：１２－１５．

［２］木士春．我国微米级无机多孔非金属矿及其应用［Ｊ］．高校地质
学报，２０００，６（２）：３４０－３４４．

［３］罗贵荣．天然矿物肥料及其农业应用［Ｊ］．浙江农业科学，２００６
（３）：３４８－３４９．

［４］王　晋，王百文，孙　钊．轻质页岩助滤微生物实验报告［Ｊ］．中
国卫生检验杂志，２００３，１３（２）：１７１．

［５］史向军，赵艳云．硅肥在水稻栽培中的作用［Ｊ］．吉林农业，１９９５
（１２）：１６．

［６］朱宪荣，王红艳，张伟光．轻质页岩缓释肥料的研制［Ｊ］．中氮
肥，２００９，２５（５）：４３－４５，５２．

［７］王　胜．一种采用含硅藻页岩的营养土对重度盐碱地进行原土
栽培的方法：２０１６１０３７２５５４．３［Ｐ］．２０１６－０５－３１．

［８］杜瑞英．土壤改良剂和红麻联合修复对多金属污染土壤中微生
物群落功能的影响［Ｊ］．生态与农村环境学报，２０１３，２９（１）：７０－
７５．　

［９］许文欢，张雅坤，王国兵，等．不同施肥方式对苏北杨树人工林土
壤微生物碳源代谢的影响［Ｊ］．生态学杂志，２０１５，３４（７）：１７９１－
１７９７．　

［１０］王　梓，韩晓增，张志明，等．中国东北黑土土壤剖面微生物群
落碳源代谢特征［Ｊ］．生态学报，２０１６，３６（２３）：７７４０－７７４８．

［１１］ＢｉｓｓｅｔｔＡ，ＲｉｃｈａｒｄｓｏｎＡＥ，ＢａｋｅｒＧ，ｅｔａｌ．Ｂａｃｔｅｒｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙ
ｒｅｓｐｏｎｓｅｔｏｔｉｌｌａｇｅａｎｄｎｕｔｒｉｅｎｔａｄｄｉｔｉｏｎｓｉｎａｌｏｎｇ－ｔｅｒｍｗｈｅａｔ
ｃｒｏｐｐｉｎｇｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔ［Ｊ］．ＳｏｉｌＢｉｏｌｏｇｙ＆Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ，２０１３，５８
（２）：２８１－２９２．

［１２］黑龙江省土壤管理普查办公室．黑龙江土壤［Ｍ］．北京：中国农
业出版社，１９９２：４－８２１．

［１３］ＲｕｔｇｅｒｓＭ，ＷｏｕｔｅｒｓｅＭ，ＤｒｏｓｔＳＭ，ｅｔａｌ．Ｍｏｎｉｔｏｒｉｎｇｓｏｉｌｂａｃｔｅｒｉａ
ｗｉｔｈｃｏｍｍｕｎｉｔｙ－ｌｅｖｅｌｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌｐｒｏｆｉｌｅｓｕｓｉｎｇＢｉｏｌｏｇＴＭ ＥＣＯ－
ｐｌａｔｅｓｉｎｔｈｅＮｅｔｈｅｒｌａｎｄｓａｎｄＥｕｒｏｐｅ［Ｊ］．ＡｐｐｌｉｅｄＳｏｉｌＥｃｏｌｏｇｙ，
２０１６，９７：２３－３５．

［１４］ＧｒｙｔａＡ，ＦｒａｃＭ，ＯｓｚｕｓｔＫ．ＴｈｅａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｏｆｔｈｅＢｉｏｌｏｇＥｃｏＰｌａｔｅ
ａｐｐｒｏａｃｈｉｎｅｃｏｔｏｘｉｃｏｌｏｇｉｃａｌｅｖａｌｕａｔｉｏｎｏｆｄａｉｒｙｓｅｗａｇｅｓｌｕｄｇｅ［Ｊ］．
ＡｐｐｌｉｅｄＢｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ＆ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２０１４，１７４（４）：１４３４－
１４４３．　

［１５］邹春娇，齐明芳，马　建，等．Ｂｉｏｌｏｇ－ＥＣＯ解析黄瓜连作营养基
质中微生物群落结构多样性特征［Ｊ］．中国农业科学，２０１６，４９
（５）：９４２－９５１．

［１６］赵兰凤，张新明，程　根，等．生物炭对菜园土壤微生物功能多
样性的影响［Ｊ］．生态学报，２０１７，３７（１４）：４７５４－４７６２．

［１７］宋　收，陈晓明，肖　伟，等．基于 ＢＩＯＬＯＧ指纹解析土壤可培
微生物对铀污染的响应［Ｊ］．核农学报，２０１６，３０（６）：１１６９－
１１７７．　

［１８］淡俊豪，齐绍武，黎　娟，等．生石灰对酸性土壤ｐＨ值及微生物
群落功能多样性的影响［Ｊ］．西南农业学报，２０１７，３０（１２）：
２７３９－２７４５．　

［１９］孔　滨，杨秀娟．Ｂｉｏｌｏｇ生态板的应用原理及碳源构成［Ｊ］．绿
色科技，２０１１，７（７）：２３１－２３４．

［２０］朱金山，张　慧，马连杰，等．不同沼灌年限稻田土壤微生物群
落分析［Ｊ］．环境科学，２０１８，３９（５）：１－１９．

［２１］孙丽静，蒋益成．岭南不同园林植物根区土壤微生物功能多样
性季节动态变化［Ｊ］．江苏农业科学，２０１６，４４（１０）：４７８－４８３．

［２２］安丽芸，李君剑，严俊霞，等．微生物多样性对土壤碳代谢特征
的影响［Ｊ］．环境科学，２０１７，３８（１０）：４４２０－４４２６．

［２３］蔡燕飞，何成新，廖宗文，等．蛭石和沸石对番茄青枯病及土壤
微生物的影响［Ｊ］．生态环境，２００３，１２（２）：１７９－１８１．

［２４］李　焱，李云云．重金属污染土壤微生物多样性研究方法［Ｊ］．
安徽农学通报，２０１７，２３（１３）：３６－３８．

［２５］朱菲莹，肖姬玲，张　屹，等．土壤微生物群落结构研究方法综
述［Ｊ］．湖南农业科学，２０１７，４６（１０）：１１２－１１５，１２０．

［２６］ＶｅｌａｓｃｏＡＧＶ，ＫｏｗａｌｃｈｕｋＧＡ，ＭａｅｒｏＦＪＧ，ｅｔａｌ．Ｉｎｃｒｅａｓｅｄ
ｍｉｃｒｏｂｉａｌａｃｔｉｖｉｔｙａｎｄｎｉｔｒｏｇｅｎｍｉｎｅｒａｌｉｚａｔｉｏｎｃｏｕｐｌｅｄｔｏｃｈａｎｇｅｓｉｎ
ｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙｓｔｒｕｃｔｕｒｅｉｎｔｈｅｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅｏｆＢｔｃｏｒｎ［Ｊ］．
ＡｐｐｌｉｅｄＳｏｉｌＥｃｏｌｏｇｙ，２０１３，６８（２）：４６－５６．

［２７］ＳｏｕｚａＲＣ，ＨｕｎｇｒｉａＭ，ＣａｎｔｏＭＥ，ｅｔａｌ．Ｍｅｔａｇｅｎｏｍｉｃａｎａｌｙｓｉｓ
ｒｅｖｅａｌｓｍｉｃｒｏｂｉａｌｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｒｅｄｕｎｄａｎｃｉｅｓａｎｄｓｐｅｃｉｆｉｃｉｔｉｅｓｉｎａｓｏｉｌ
ｕｎｄｅｒｄｉｆｆｅｒｅｎｔｔｉｌｌａｇｅａｎｄｃｒｏｐ－ｍａｎａｇｅｍｅｎｔｒｅｇｉｍｅｓ［Ｊ］．Ａｐｐｌｉｅｄ
ＳｏｉｌＥｃｏｌｏｇｙ，２０１５，８６：１０６－１１２．

［２８］ＨａｏＨＴ，ＺｈａｏＸ，ＷａｎｇＹ，ｅｔａｌ．Ｅｆｆｅｃｔｓｏｆｇｒａｖｅｌ－ｓａｎｄｍｕｌｃｈｉｎｇ
ｏｎｓｏｉｌｂａｃｔｅｒｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙａｎｄｍｅｔａｂｏｌｉｃｃａｐａｂｉｌｉｔｙｉｎｔｈｅｓｅｍｉ－
ａｒｉｄＬｏｅｓｓＰｌａｔｅａｕ，Ｃｈｉｎａ［Ｊ］．ＷｏｒｌｄＪｏｕｒｎａｌｏｆＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ＆
Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２０１７，３３（１１）：２０９．

—１２２—江苏农业科学　２０１９年第４７卷第５期


