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　　摘要：为探讨绿肥对植烟土壤细菌的影响，以烤烟Ｋ３２６为研究对象，设置ＣＫ（不翻压绿肥）、Ｔ１（翻压光叶苕子）、

Ｔ２（翻压黑麦草）和Ｔ３（翻压紫云英）等４个处理。结果表明，与ＣＫ相比，Ｔ２处理土壤细菌在种分类水平上丰度增加

得最多；Ｔ１、Ｔ２、Ｔ３处理明显提高土壤细菌 α多样性；旺长期土壤细菌丰度超过 ２％的属分别是浮霉状菌属

（Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｓ）、假丝酵母菌属（ＣａｎｄｉｄａｔｕｓＳｏｌｉｂａｃｔｅｒ）、罗丹菌属（Ｒｈｏｄａｎｏｂａｃｔｅｒ）、红游动菌属（Ｒｈｏｄｏｐｌａｎｅｓ），成熟期土
壤细菌丰度超过２％的属为水恒杆菌属（Ｍｉｚｕｇａｋｉｉｂａｃｔｅｒ）、Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｓ、普雷沃氏菌属（Ｐｒｅｖｏｔｅｌｌａ＿９）；冗余分析结果表
明，旺长期土壤速效钾含量解释了细菌２３．５０％的变化，成熟期土壤有机质含量解释了细菌群落２３．５０％的变化；Ｔ１、

Ｔ２、Ｔ３处理在旺长期均能显著降低烟草青枯病致病菌（Ｒａｌｓｔｏｎｉａ）丰度，Ｔ３处理显著增加了旺长期和成熟期土壤中苯

基杆菌属（Ｐｈｅｎｙｌｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）、固氮螺菌属（Ｉｎｑｕｉｌｉｎｕｓ）、贪铜菌属（Ｃｕｐｒｉａｖｉｄｕｓ）等３个固氮菌属丰度。说明翻压绿肥可
以在一定程度上改善植烟土壤细菌结构。
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　　土壤微生物是陆地生态系统重要的分解者，地球生物化
学过程中的固氮、硝化与反硝化、甲烷氧化、二氧化碳固定等

诸多过程都与之密切相关［１］。土壤微生物群落结构受多方

面影响，会随着自然环境中二氧化碳、臭氧、酸雨等环境因子

的变化而改变［２］。人类对土地的耕作和管理方式也会影响

土壤微生物多样性，在农业生产中，施肥和农药是影响土壤微

生物系统稳定性的两大主导因素［３］。Ｆａｕｃｉ等研究表明，大量
使用氮肥会显著降低土壤微生物活性，增施有机肥则可以提

高土壤微生物活性［４－５］。

土壤微生物学兴起于１９世纪６０年代［６］，随后关于土壤

微生物的研究方法一直都在改进，Ｇａｒｌａｎｄ等发明提出采用生
理学方法（ＧＬＰＰ）研究土壤酶［７］，Ｔｏｒｓｖｉｋ在前者的基础上提
出采用生态微平板法（ＥｃｏＰｌａｔｅｓ）专门研究土壤微生物［８］。

２０世纪７０年代，Ｗｈｉｔｅ等采用磷脂脂肪酸（ＰＬＦＡ）图谱分析
法来鉴定微生物种属［９］，随着科技的发展，高通量测序法凭

借其准确性高、测序量大的特点受到人们的青睐［６］。

烟草为重要的经济作物，连作和增施化肥都会影响其根

际土壤微生物环境，土壤微生物系统的改变会引起土壤肥力

下降和土壤理化性质不协调，进而导致烟草连作障碍［１０］。因

此，许多科研工作者致力于从土壤微生物方面解决烟草连作

障碍问题。关于烟田土壤微生物群落结构的研究已有不少报

道［１１］，诸如探讨烤烟连作［１２］、套作［１３］、轮作［１４］、秸秆还

田［１５］、移栽方式［１６］等对植烟地土壤微生物的影响，而关于绿

肥还田对植烟地土壤细菌群落、功能微生物影响的报道相对

较少。因此，本研究结合１６ＳｒＤＮＡ高通量测序技术来探究
翻压光叶苕子（ＶｉｃｉａｖｉｌｌｏｓａＲｏｔｈｖａｒ．）、黑麦草（Ｌｏｌｉｕｍｐｅｒｅｎｎｅ
Ｌ．）、紫云英（ＡｓｔｒａｇａｌｕｓｓｉｎｉｌｕｓＬ．）等３种绿肥植物对植烟地
土壤细菌群落结构、多样性指数和功能菌的影响，旨在为从土

壤微生物群落角度解决烟草连作障碍问题积累数据，为提高

烤烟品质服务。

１　材料与方法

１．１　试验地概况
试验地位于福建省南平市光泽县寨里镇小寺州村

（１１７°３９′Ｅ，２７°３８′Ｎ），属中亚热带气候，年平均气温为
１７．５℃，年降水量为 １８００ｍｍ，年极高、极低温分别为
３９７０、－９．５０℃，无霜期为２７１ｄ。烤烟移栽前土壤有机质
含量为１７．４３ｇ／ｋｇ，碱解氮含量为１８３．５６ｍｇ／ｋｇ，有效磷含量
为３９．０３ｍｇ／ｋｇ，速效钾含量为１００．０８ｍｇ／ｋｇ，交换性钙含量
为２２５．６６ｍｇ／ｋｇ，交换性镁含量为４６．４９ｍｇ／ｋｇ。土壤细菌
的香农（Ｓｈａｎｎｏｎ）指数和辛普森（Ｓｉｍｐｓｏｎ）指数分别为
８０１３、０．００１。　
１．２　材料

光叶苕子、黑麦草、紫云英种子采购于山东蓝天种业专业

种子公司，千粒质量分别为７０．７４、３．２８、９．６２ｇ，在试验地发芽
率分别为３５．００％、８０．００％、３５．００％。供试烤烟品种为Ｋ３２６。
１．３　试验设计

试验时间为２０１６年１１月至２０１７年７月。采用随机区
组试验设计，设置ＣＫ（不翻压绿肥）、Ｔ１（翻压光叶苕子）、Ｔ２
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（翻压黑麦草）和Ｔ３（翻压紫云英）等４个处理，每个处理重复
３次，每个重复小区面积为２４ｍ２。绿肥植物在２０１６年１１月
采用撒播方式播种，根据绿肥植物种子发芽率和千粒质量，将

３种绿肥植物成活密度控制为 ２００株／ｍ２。在烤烟移栽前
２０ｄ同时翻压３种绿肥植物，翻压时光叶苕子、黑麦草、紫云
英的鲜生物量分别为４６００．０５、６８００．３２、４７００．５８ｋｇ／ｈｍ２。
烤烟播种时间为 ２０１６年 １２月 ５日，移栽至试验地时间为
２０１７年 ２月 １８日，基 肥 为 烟 草 专 用 肥 （施 用 量 为
４８０．００ｋｇ／ｈｍ２）以及钙镁磷肥（施用量为１５０．００ｋｇ／ｈｍ２），
基肥施用时间为移栽前 ２０ｄ；追肥为硝酸钾（施用量为
３００．００ｋｇ／ｈｍ２），追肥时间为移栽后 ３０、６０ｄ，烟田行距为
１．２０ｍ，株距为０．５０ｍ。
１．４　测定方法
１．４．１　土壤化学性质测定　分别于烟草生长的旺长期、成熟
期在烟垄上２棵烟株的正中位置（避开施肥点），采用３点混
合的方式采集０～２０ｃｍ耕作层土壤，用灭菌的自封袋装好
后，用保鲜箱带回实验室，剔除杂物，一部分用于检测土壤细

菌类群，另一部分风干后混合均匀过２．０、０．１４９ｍｍ筛，用于
测定土壤化学性质。土壤有机质、全氮含量采用元素分析仪

（Ｅｌｅｍｅｎｔｅｒ公司生产的 ＶａｒｉｏＭＡＸＣＮ）测定；碱解氮含量采
用碱解扩散法测定；有效磷含量采用 ＮａＨＣＯ３浸提后用分光
光度计测定；速效钾含量用１ｍｏｌ／ＬＣＨ３ＣＯＯＮＨ４浸提后，用
火焰光度计测定；交换性钙、交换性镁含量用 １ｍｏｌ／Ｌ
ＣＨ３ＣＯＯＮＨ４浸提后，用原子吸收分光光度计测定；土壤 ｐＨ
值用１ｍｏｌ／ＬＫＣｌ浸提测定［１７］。

１．４．２　土壤细菌类群测定　土壤细菌类群采用１６ＳｒＤＮＡ高
通量测序法测定，具体操作过程如下。

１．４．２．１　提取土壤微生物ＤＮＡ　采用 ＭｏＢｉｏ９６试剂盒提取
土壤微生物ＤＮＡ。
１．４．２．２　ＰＣＲ扩增　从样本中提取基因组 ＤＮＡ后，用带有
条形码（ｂａｒｃｏｄｅ）的特异引物扩增１６ＳｒＤＮＡ的 Ｖ３＋Ｖ４区。
引物序列为３４１Ｆ：ＣＣＴＡＹＧＧＧＲＢＧＣＡＳＣＡＧ；８０６Ｒ：ＧＧＡＣＴＡＣＮＮ
ＧＧＧＴＡＴＣＴＡＡＴ。然后对 ＰＣＲ扩增产物进行切胶回收，用
ＱｕａｎｔｉＦｌｕｏｒＴＭ荧光计进行定量。再将纯化的扩增产物进行
等量混合、连接测序接头、构建测序文库，最后利用Ｈｉｓｅｑ２５００
ＰＥ２５０上机测序。
１．４．２．３　Ｔａｇ拼接和过滤　将测序结果中含 Ｎ碱基比例超
过１０％的序列和质量值高于２０的且碱基数在碱基总数中占
比小于 ４０％的碱基序列（ｒｅａｄｓ）去除，根据测序序列
（ｐａｉｒｅｄ－ｅｎｄｒｅａｄｓ，简称ＰＥｒｅａｄｓ）之间的重叠关系将成对双
端ｒｅａｄｓ拼接为原始条带（ｒａｗｔａｇｓ）。然后在碱基位点截断
ｒａｗｔａｇｓ，从连续低质量值（默认质量阈值为≤３）碱基数达到
设定长度（默认长度值为３）的第１个低质量碱基位点，得到
的条带（ｔａｇｓ）数据集之后过滤掉其中连续高质量碱基长度小
于ｔａｇｓ长度７５％的ｔａｇｓ。
１．４．２．４　ＯＴＵ聚类分析　将相似性达到９７％的有效ｔａｇｓ聚
成操作分类单元（ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌｔａｘｏｎｏｍｉｃｕｎｉｔｓ，简称 ＯＴＵｓ），计
算出每个ＯＴＵ在各个样品中的ｔａｇｓ绝对丰度和相对信息，用
于分析多样性指数。

１．４．３　数据处理　数据分析采用ＳＰＳＳ２１．０完成，制图采用
ＳｉｇｍａＰｌｏｔ１２．５、Ｃａｎｏｃｏ４．５完成。

２　结果与分析

２．１　不同处理对植烟土壤细菌各分类水平丰度的影响
由图１、图２、图３可以看出，初始、旺长期、成熟期土壤细

菌的稀释曲线随着序列数的增加逐渐变缓，说明随着序列数

的增加，细菌数目趋于稳定，表明取样合理。

　　由图４可知，各时期不同处理土壤细菌种的相对丰度普
遍低于２０％，细菌属水平上的相对丰度在２０％ ～４０％之间，
细菌科水平上的相对丰度在４０％～６０％之间，土壤细菌目及
以上水平的相对丰度均超过６０％。各生长期不同处理土壤
细菌种水平以上的门类在所有分类水平中的比例变化不明

显，而土壤细菌种的丰度变化较大。初始土壤细菌种的丰度

仅为０．４８％，各处理旺长期土壤细菌种的丰度均大于１％，与
ＣＫ处理相比，Ｔ１、Ｔ２、Ｔ３处理土壤细菌种的丰度分别增长了
１５．６８％、２１．５７％、１４．７１％，成熟期土壤细菌种的丰度均超过
５％，尤其是Ｔ２处理，丰度达到了９．３１％。
２．２　不同处理对植烟土壤细菌α多样性的影响

Ｓｈａｎｎｏｎ指数和Ｓｉｍｐｓｏｎ指数代表细菌多样性，表１为旺
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长期与成熟期土壤细菌 Ｓｈａｎｎｏｎ指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ指数。方差
分析结果表明，旺长期和成熟期土壤细菌 Ｓｈａｎｎｏｎ指数和
Ｓｉｍｐｓｏｎ指数均明显高于初始土壤。旺长期 Ｓｈａｎｎｏｎ指数大
小表现为Ｔ２处理 ＞Ｔ３处理 ＞Ｔ１处理 ＞ＣＫ处理，其中 Ｔ２、Ｔ３
处理显著大于ＣＫ处理；Ｓｉｍｐｓｏｎ指数大小表现为 Ｔ２处理 ＞
Ｔ３处理＝Ｔ１处理 ＞ＣＫ处理，Ｔ１、Ｔ２、Ｔ３处理均与 ＣＫ处理差
异显著；成熟期Ｓｈａｎｎｏｎ指数大小表现为Ｔ３处理＞Ｔ１处理＞
Ｔ２处理＞ＣＫ处理，其中Ｔ３处理显著高于ＣＫ处理，Ｔ１、Ｔ２、Ｔ３
处理差异不显著。由此可见，绿肥翻压有助于提高土壤细菌

α多样性。
２．３　植烟土壤属分类水平细菌与土壤养分的冗余关系分析

表１　不同处理对土壤细菌α多样性的影响

时期 处理
多样性指数

Ｓｈａｎｎｏｎ Ｓｉｍｐｓｏｎ
ＣＫ ９．４３６±０．１５２Ａａ ０．９９２±０．００１Ａａ

旺长期 Ｔ１ ９．７６０±０．３４９Ａａｂ ０．９９５±０．００２Ａｂ
Ｔ２ ９．９６４±０．１０６Ａｂ ０．９９６±０．０００Ａｂ
Ｔ３ ９．８５５±０．１２５Ａｂ ０．９９５±０．００１Ａｂ
ＣＫ １０．４１８±０．１２６Ｂａ ０．９９５±０．０００Ｂａ

成熟期 Ｔ１ １０．５２４±０．０５４Ｂａｂ ０．９９７±０．０００Ａａ
Ｔ２ １０．４７１±０．０４７Ｂａ ０．９９７±０．００１Ａａ
Ｔ３ １０．６５０±０．０７１Ｂｂ ０．９９７±０．０００Ｂａ

　　注：同列不同大写字母表示同一处理不同时期之间达到显著差
异，同列不同小写字母表示同一时期不同处理之间达到显著差异

（Ｐ＜０．０５）。表３同。

　　由表２可知，烤烟旺长期 Ｔ１、Ｔ２、Ｔ３处理土壤碱解氮、有
效磷、速效钾、交换性钙、交换性镁含量大多显著高于高于ＣＫ
处理。与ＣＫ处理相比，Ｔ２处理对土壤有机质含量提高得最
多，在旺长期、成熟期分别比 ＣＫ处理高了３．７１％、７．５９％。
Ｔ３处理对土壤碱解氮、交换性钙、交换性镁含量提高幅度最
大，土壤碱解氮含量的提高说明紫云英固氮作用显著。Ｔ１、
Ｔ２、Ｔ３处理的土壤 ｐＨ值在烤烟旺长期与 ＣＫ处理无显著差
异，而在成熟期显著低于ＣＫ处理。

表２　不同绿肥翻压后对土壤养分的影响

时期 处理

土壤养分含量

有机质

（ｇ／ｋｇ）
全氮

（ｇ／ｋｇ）
碱解氮

（ｍｇ／ｋｇ）
有效磷

（ｍｇ／ｋｇ）
速效钾

（ｍｇ／ｋｇ）
交换性钙

（ｍｇ／ｋｇ）
交换性镁

（ｍｇ／ｋｇ）
ｐＨ值

ＣＫ １７．２３±１．５０ａ ０．９７±０．０１ａ ３００．９１±０．７０ａ ３３．７０±０．８７ａ １１１．６２±２．５８ａ ２３０．５２±０．７３ａ １０７．４９±１．３３ａ ５．１２±０．０６ａ
旺长期 Ｔ１ １７．６６±０．３２ａ ０．９８±０．０２ａ ３３１．３８±１．２９ｃ ３７．０３±０．３２ｂ １１８．９９±１．５８ｂ ２３２．４３±１．００ａ １３９．０２±２．１８ｃ ５．０７±０．０８ａ

Ｔ２ １７．８７±１．８５ａ ０．９９±０．０９ａ ３２２．４９±１．０２ｂ ４２．０５±１．１６ｄ １１７．２７±２．２０ｂ ２３８．２４±２．０８ｂ １１４．５６±０．２３ｂ ５．０８±０．０８ａ
Ｔ３ １７．４３±１．３５ａ ０．９８±０．０９ａ ３４２．６１±０．９７ｄ ４０．３３±１．１０ｃ １１６．３０±１．８８ｂ ３８２．１６±０．２１ｃ １４８．４８±２．０９ｄ ５．１０±０．０９ａ
ＣＫ １４．３７±０．１６ａ ０．８１±０．０４ａ １７０．９９±０．６２ａ ３５．９８±２．３０ａ ８６．６５±１．４７ａ ２２５．２３±２．１４ａ ９７．０７±２．２０ａ ５．１７±０．０５ｃ

成熟期 Ｔ１ １５．３２±０．９０ａ ０．８４±０．０５ａ １７５．８４±０．７４ｂ ３７．８９±２．０８ａ ９３．１３±２．２７ｂ ２３５．３６±０．９５ｂ １０５．６０±１．５９ｂ ５．０６±０．０３ｂ
Ｔ２ １５．４６±０．５０ａ ０．８１±０．０２ａ １７３．２１±１．０１ａ ４５．３６±１．２０ｂ ９１．４９±４．５８ａｂ ２３３．０６±１．５０ｂ １０４．９５±１．２３ｂ ４．８８±０．０１ａ
Ｔ３ １４．６６±０．７９ａ ０．８６±０．０４ａ １７８．５４±２．１８ｃ ４６．４５±１．０９ｂ ９７．３１±２．６５ｂ ２９５．８９±２．３５ｃ １１９．６５±２．０５ｃ ５．０７±０．０６ｂ

　　注：同列数据后不同小写字母表示同一时期不同处理土壤养分含量在０．０５水平上差异显著。

　　由图５可知，ＣＫ、Ｔ１、Ｔ２、Ｔ３处理旺长期土壤细菌数量分
别为 １５８．００、１５１．３３、１５７．６７、１４７．００个，成熟期分别为
３７３．００、３６９．３３、３８２．００、４０３．３３。旺长期和成熟期各处理间
土壤细菌数量均无显著差异，而同一处理成熟期土壤细菌数

量均显著大于旺长期。

　　图６、图７分别为旺长期、成熟期土壤细菌丰度大于２％
的属分类水平细菌。旺长期４个处理中未分类属的丰度均超
过７７．００％，其他属丰度均超过１２．００％；可分类的属为浮霉
状菌属（Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｓ）、假丝酵母菌属（ＣａｎｄｉｄａｔｕｓＳｏｌｉｂａｃｔｅｒ）、
罗丹菌属（Ｒｈｏｄａｎｏｂａｃｔｅｒ）、红游动菌属（Ｒｈｏｄｏｐｌａｎｅｓ）等；Ｔ３
处理土壤中 Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｓ、Ｒｈｏｄａｎｏｂａｃｔｅｒ２个属丰度均高于其
他处理，分别比ＣＫ处理高１２８．５５％、３７．４４％。Ｔ２处理土壤
中ＣａｎｄｉｄａｔｕｓＳｏｌｉｂａｃｔｅｒ、Ｒｈｏｄｏｐｌａｎｅｓ２个属丰度高于其他３个
处理，分别比ＣＫ处理高５５．６８％、７．４８％。与旺长期相比，成
熟期土壤细菌丰度大于２％的属差异较大，分别为水恒杆菌
属（Ｍｉｚｕｇａｋｉｉｂａｃｔｅｒ）、Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｓ、普雷沃氏菌属（Ｐｒｅｖｏｔｅｌｌａ＿
９），其中Ｍｉｚｕｇａｋｉｉｂａｃｔｅｒ丰度在Ｔ１处理下最大，比ＣＫ处理高
１６５．４１％；Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｓ丰度在 Ｔ１处理下为２．３１％，高于 ＣＫ
处理。Ｔ２处理有利于Ｐｒｅｖｏｔｅｌｌａ＿９丰度的提高，与ＣＫ处理相
比，提高２４０．６６％。
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　　将属水平上的细菌与土壤中环境因子作冗余分析，结果
如图８、图９所示。图中环境因子与细菌夹角的余弦值绝对
值大小代表相关性强弱。当夹角呈锐角时，表示两者正相关，

夹角越小，则余弦值越大，相关性越强，反之越弱；当夹角为钝

角时，表示两者负相关，夹角越大，则余弦值绝对值越大，相关

性越强，反之越弱。旺长期第１主轴可以解释细菌５４．４１％
的变化，第２主轴解释１．１７％的变化。主要环境因子对细菌
变化解释率大小依次为速效钾含量（２３．５０％）＞碱解氮含量
（９．６０％）＞土壤有机质含量（８．６０％）＞土壤酸碱度
（４．８０％）。由图 ８可知，ＣａｎｄｉｄａｔｕｓＳｏｌｉｂａｃｔｅｒ、Ｒｈｏｄｏｐｌａｎｅｓ、
Ｓｈａｎｎｏｎ指数与土壤有机质、速效钾含量呈较强正相关关系，
Ｒｈｏｄａｎｏｂａｃｔｅｒ、Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｓ分别与土壤交换性钙、全氮含量
呈较强正相关关系。由图９可知，成熟期第１主轴解释细菌
５７．８７％的变化，第２主轴解释２．９９％的变化。主要环境因
子对菌落变化的解释率大小为土壤有机质含量（２３．５０％）＞
交换性镁含量（１０．５０％）＞有效磷含量（７．９０％）＞碱解氮含
量（６．７０％）。该时期Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｓ与土壤有机质含量及土壤
酸碱度呈较强正相关关系，Ｓｈａｎｎｏｎ指数与Ｓｉｍｐｓｏｎ指数均与
土壤碱解氮、速效钾含量呈较强正相关关系；物种丰富度指数

（Ｃｈａｏｌ指数）大小反映了物种种类多少，本研究中 Ｃｈａｏ１指
数与土壤全氮、交换性镁含量呈正相关关系。

２．４　不同绿肥翻压处理对植烟地土壤致病菌与固氮菌的影响
烤烟之所以产生连作障碍，其主要原因是烤烟根部土壤

中易产生致病菌，而固氮菌能够固定空气中氮气产生养分，因

此有必要调查不同处理后土壤中致病菌与固氮菌的丰度差

异。本 研 究 分 析 了 青 枯 菌 属 （Ｒａｌｓｔｏｎｉａ）、短 杆 菌 属
（Ｃｏｎｅｘｉｂａｃｔｅｒ）、柯克斯体属（Ａｑｕｉｃｅｌｌａ）等３种致病菌丰度变
化情况。由表３可知，Ａｑｕｉｃｅｌｌａ丰度较高，是主要致病菌；所
有处理成熟期土壤中致病菌丰度均高于旺长期，尤其是

Ｒａｌｓｔｏｎｉａ、Ａｑｕｉｃｅｌｌａ在成熟期除 ＣＫ处理外土壤中均显著增
加，说明烤烟生长过程中根部土壤一直在聚集致病菌，但是同

一时期内，翻压绿肥的土壤致病菌大多显著低于未翻压绿肥

的土壤，说明翻压绿肥有助于降低植烟地土壤致病菌丰度，尤

其是 Ｔ３处理，在旺长期与成熟期均能显著降低 Ｒａｌｓｔｏｎｉａ丰
度。对土壤中苯基杆菌属（Ｐｈｅｎｙｌｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）、固氮螺菌属
（Ｉｎｑｕｉｌｉｎｕｓ）、贪铜菌属（Ｃｕｐｒｉａｖｉｄｕｓ）等３个固氮菌属的丰度
变化研究发现，Ｐｈｅｎｙｌｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ相对其他２种固氮菌丰度较
高，属于优势固氮菌。且本研究表明，与对照相比，绿肥翻压

能显著增加旺长期土壤固氮菌属 Ｐｈｅｎｙｌｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ的丰度。
旺长期Ｔ１处理土壤中 Ｐｈｅｎｙｌｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ丰度比 ＣＫ处理提高
了７５．００％，成熟期 Ｔ３处理土壤中 Ｐｈｅｎｙｌｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ丰度比
ＣＫ提高了 ９２．３１％，Ｔ２处理土壤中 Ｐｈｅｎｙｌｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ丰度在
旺长期与成熟期分别比 ＣＫ处理增加了６２．５０％、４６．１５％。
由此可见，翻压豆科绿肥植物有利于增加植烟土壤中

Ｐｈｅｎｙｌｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ丰度。

３　讨论与结论

土壤微生物群落结构因土壤类型、作物种类、施用肥料的

不同而有很大差异［１８］，因此，本研究中除了翻压的绿肥植物

不同外，其他条件均控制一致，避免其对试验结果造成干扰。

本研究发现，翻压绿肥植物可以提高土壤有机质、全氮、土壤

速效养分含量，养分含量的提高在旺长期表现得更明显，这与

叶协锋等的研究结果［１９－２１］类似。不同种类绿肥植物对不同
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表３　不同处理土壤致病菌与固氮菌丰度

时期 处理
致病菌丰度（‰） 固氮菌丰度（％）

Ｒａｌｓｔｏｎｉａ Ｃｏｎｅｘｉｂａｃｔｅｒ Ａｑｕｉｃｅｌｌａ Ｐｈｅｎｙｌｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ Ｉｎｑｕｉｌｉｎｕｓ Ｃｕｐｒｉａｖｉｄｕｓ
旺长期 ＣＫ ０．４２±０．０５Ａｂ ０．１５±０．０３Ａｃ ２．０３±０．３２Ａａ ０．１６±０．００Ａａ ０．０１±０．００Ａａ ０．０２±０．００Ｂａ

Ｔ１ ０．２４±０．０２Ａａ ０．０８±０．０１Ａｂ １．８３±０．２０Ａａ ０．２８±０．０１Ｂｂ ０．０２±０．００Ａａ ０．０２±０．００Ａａ
Ｔ２ ０．２３±０．０３Ａａ ０．０３±０．０１Ａａ １．７８±０．２５Ａａ ０．２６±０．０３Ａｂ ０．０１±０．００Ａａ ０．０３±０．００Ａｂ
Ｔ３ ０．１９±０．０５Ａａ ０．０２±０．０１Ａａ １．４８±０．２６Ａａ ０．２４±０．０２Ａｂ ０．０３±０．００Ａｂ ０．０６±０．０１Ａｃ

成熟期 ＣＫ ０．７４±０．１０Ｂｂ ０．１６±０．０２Ａａ ３．９２±０．６１Ａｂ ０．１３±０．０１Ａａ ０．０４±０．００Ｂａ ０．００±０．００Ａａ
Ｔ１ ０．５９±０．０４Ｂａｂ ０．１８±０．０６Ａａ ３．４５±０．１１Ｂｂ ０．１４±０．０２Ａａ ０．０４±０．００Ｂａ ０．０１±０．００Ａｂ
Ｔ２ ０．４９±０．０５Ｂａ ０．１０±０．０５Ａａ ３．１９±０．１６Ｂｂ ０．１９±０．０３Ａａｂ ０．０３±０．０１Ｂａ ０．０３±０．００Ａｂ
Ｔ３ ０．４７±０．０７Ｂａ ０．０５±０．０１Ａａ ２．７１±０．３１Ｂａ ０．２５±０．０１Ａｂ ０．１２±０．０１Ｂｂ ０．１２±０．００Ｂｃ

养分含量的提高效果也不尽相同，本研究发现，Ｔ２处理有利
于提高土壤有机质含量，Ｔ１、Ｔ３处理则更有利于增加土壤氮
素含量。

绿肥翻压后提供了大量碳源和氮源，使土壤细菌

Ｓｈａｎｎｏｎ指数与Ｓｉｍｐｓｏｎ指数明显提高，这与杨昊等的研究结
果［２２］一致。本研究发现，土壤细菌 Ｓｈａｎｎｏｎ指数在旺长期与
有机质含量呈正相关关系，而在旺长期翻压黑麦草处理的

Ｓｈａｎｎｏｎ指数提高得最多，因此可以得出，有机质含量高的绿
肥植物更有利于提高土壤细菌Ｓｈａｎｎｏｎ指数。
　　通过对土壤细菌属分类水平的分析发现，绿肥翻压后，旺
长期 Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｓ丰 度 有 很 大 提 高，已 有 研 究 表 明，
Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｓ是Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔａｃｅａｅ下的１个属，具有参与碳循
环、富集矿物的功能［２３］，这与本研究发现的Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｓ与有
机质、全氮、有效磷含量呈正相关关系的结果类似。

通常烤烟收获之后，为防止烤烟根际土壤中致病菌对下

茬作物的影响，烟农要将烟株连根挖起。对植烟地土壤中致

病菌的调查发现，Ｒａｌｓｔｏｎｉａ、Ｃｏｎｅｘｉｂａｃｔｅｒ、Ａｑｕｉｃｅｌｌａ等３种致病
菌相对丰度较大，其中 Ｒａｌｓｔｏｎｉａ是烟草青枯病的主要病原
菌［２４］。本研究发现，翻压绿肥的土壤中致病菌丰度均低于

ＣＫ处理，其中Ｔ３处理对降低植烟地土壤致病菌的作用最明
显，这可能是由于绿肥翻压为土壤其他类细菌提供了繁殖的

条件，与致病菌产生拮抗作用。对固氮菌的丰度分析发现，Ｔ３
处理土壤Ｐｈｅｎｙｌｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ、Ｉｎｑｕｉｌｉｎｕｓ、Ｃｕｐｒｉａｖｉｄｕｓ等３种固氮
菌丰度较对照均有显著提高。土壤致病菌与固氮菌丰度的变

化说明翻压绿肥能够改善植烟土壤细菌结构。
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