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不同施肥处理对有机种植土壤微生物区系的影响

王　超，刘明庆，黄思杰，李　妍，田　伟，陈秋会，王　磊，席运官
（生态环境部南京环境科学研究所，江苏南京２１００４２）

　　摘要：在有机种植条件下，基于高通量测序分析复合微生物肥及有机肥的施用对有机冬瓜根区土壤微生物区系的
影响，结合土壤化学性质及酶活性、有机冬瓜果实品质作相关分析。结果显示，复合微生物肥的施用显著降低土壤真

菌群落丰富度，施用有机肥提高真菌群落丰富度，二者均提高土壤真菌、细菌种群多样性；根区土壤中变形菌门、厚壁

菌门和放线菌门是优势细菌，子囊菌门是优势真菌；复合微生物肥和有机肥的施用均降低厚壁菌门和芽孢杆菌科的相

对丰度，施用复合微生物肥提高结合菌门的相对丰度，降低毛壳菌科和肉座菌科的相对丰度，施用有机肥则相反。施

肥显著提高土壤过氧化氢酶、蔗糖酶活性；显著提高冬瓜总氨基酸含量，显著降低可溶性固形物含量。因此，施用复合

微生物肥及有机肥可改变有机冬瓜根区土壤微生物的丰富度、多样性及群落结构，提高土壤酶活性，改善有机冬瓜

品质。
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　　健康的土壤是农业种植生产的基础，通过施肥培育健康
土壤、提升土地质量是当前我国农业种植生产中提高作物产

量和品质的关键环节。相较于常规农业中化学肥料的大量使

用，施用复合微生物肥及有机肥是当前有机种植生产中改良

土壤、增加土壤肥力的重要手段。与传统有机肥料不同，复合

微生物肥含有特定微生物［１］，田间施用会将大量微生物引入

土壤局部区域，对有机种植土壤中原有的微生物区系造成影

响，甚至会破坏土壤微生态平衡，须科学评价其对土壤微生态

的影响。以往的研究主要探讨了有机肥料施用对植物生产及

土壤养分的影响，部分研究关注其对常规农业种植土壤微生

物区系的影响［２－３］，而针对有机肥料影响有机种植土壤微生

物区系的研究极少。对于土壤微生物的研究，传统的分析方

法包括琼脂培养基培养法、Ｂｉｏｌｏｇ平板法、磷脂脂肪酸法、
ＰＣＲ－变性梯度凝胶电泳（ＤＧＧＥ）和限制性内切酶片段长度

多态性（ＲＦＬＰ）等，但均存在操作复杂、试验周期长、痕量微生
物检测困难等弊端，无法深入分析，而高通量测序技术通过检

测土壤微生物细胞内特定遗传物质（原核微生物１６ＳｒＤＮＡ／
ｒＲＮＡ、真核微生物１８ＳｒＤＮＡ／ｒＲＮＡ）的碱基序列，可以更全
面、准确地揭示土壤中微生物群落的复杂性和多样性，已被广

泛应用于土壤微生物区系研究［４－６］。

２０１５年农业部制定了《到２０２０年化肥使用量零增长行
动方案》，明确了“有机肥替代化肥”的技术路径，同时确立

“一控两减三基本”的目标，力争实现农药化肥的零增长。在

此背景下，有机肥料及微生物肥料的作用越来越凸显。截至

２０１６年７月，农业部登记的微生物肥料产品达到２７８０个，年
产量已突破１０００万 ｔ，应用面积超过１３３３万 ｈｍ２［７］。与之
相对应的是我国有机作物种植面积的快速增长，截至２０１５年
年底，有机植物生产面积为２２２．４万 ｈｍ２，有机生产面积已达
全国农业耕地面积的０．７７％［８］。随着我国有机作物种植面

积的不断增长，有机肥及复合微生物肥必将被大量施用，然而

其在提升有机种植耕作层土壤质量中的作用尚缺乏明确的科

学依据，因此需要科学评测二者对有机种植土壤微生物区系

的影响。本研究基于Ｉｌｌｕｍｉｎａ新一代 Ｍｉｓｅｑ平台的高通量测
序技术，结合相关生物信息学方法，全面分析土壤细菌 １６Ｓ
ｒＲＮＡ基因Ｖ３＋Ｖ４区和真菌ＩＴＳ１区的多样性指数及群落结
构，旨在研究江苏省仪征市有机蔬菜田在轮作种植条件下，复
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合微生物肥及有机肥对有机冬瓜根区土壤微生物多样性和群

落结构的影响，并结合土壤化学性质、酶活性以及有机冬瓜果

实品质作相关分析，以期科学反映施用复合微生物肥及有机

肥对有机种植土壤健康的影响。

１　材料与方法

１．１　试验地概况
田间试验选址在江苏省仪征江扬生态农业有限公司四庄

基地有机蔬菜田（１１９°７′４．３″Ｅ，３２°２２′５９．８″Ｎ；有机认证证书
编号：１３４ＯＰ１２００２５９），土壤类型为潮土，年平均气温
１５．３℃，年日照时数２０５４．１ｈ，无霜期２２４ｄ，年均降水量约
９９４ｍｍ。经本研究种植前采样分析测定得到，试验田 ０～
２０ｃｍ土壤基本性质：ｐＨ值６．５９，铵态氮含量１２．６７ｍｇ／ｋｇ，
速效磷含量２０．３３ｍｇ／ｋｇ，速效钾含量２０１．０６ｍｇ／ｋｇ，有机质含
量３３．２７ｇ／ｋｇ，过氧化氢酶活性 １０．１６Ｕ／ｇ，蔗糖酶活性
１５．６７Ｕ／ｇ，脱氢酶活性２７１．９１Ｕ／ｇ，脲酶活性１３３０．９８Ｕ／ｇ，
酸性磷酸酶活性１７．４２Ｕ／ｇ。
１．２　试验设计

试验于２０１７年５—１０月进行，采用随机区组设计，共设
置３个处理，分别为复合微生物肥处理（Ｂ）、有机肥处理（Ｏ）
和对照（Ｃ），每个处理设置３个重复，共９个小区，每个小区
面积为３ｍ×１０ｍ＝３０ｍ２，保护行宽为１ｍ，走道宽及小区间
排水沟宽均为 ０．５ｍ。试验作物为冬瓜［Ｂｅｎｉｎｃａｓａｈｉｓｐｉｄａ
（Ｔｈｕｎｂ．）Ｃｏｇｎ．］，前茬作物为青菜（ＢｒａｓｓｉｃａｃｈｉｎｅｎｓｉｓＬ．）。
复合微生物肥处理和有机肥处理施肥作为基肥，施用量均为

１５００ｋｇ／ｈｍ２，对照组不施肥。田间管理及有害生物防治采
取有机管理模式。

复合微生物肥［微生物肥（２０１７）准字（２２８５）号］由作物
秸秆制作而成，总养分含量为８％，有机质含量为２０％，有效
活菌数为０．２亿个／ｇ，其中细菌数量为０．１６亿个／ｇ，真菌数
量为０．０３亿个／ｇ，其他菌种数量为０．０１亿个／ｇ。有机肥［苏
农肥（２０１２）准字 ０３８１号］的有机质含量≥４５％，总养分含
量≥５％。　
１．３　样品采集

土壤样品采集于第１次盛花期进行，用土壤采样器钻取
各处理小区０～２０ｃｍ根区土壤，按照“Ｓ”形多点取样，每小
区钻取６钻，去除根系、杂草、土壤动物和石块等杂质后充
分混匀作为１个根区土壤样品，采用四分法平均分成２份，
低温保存带回实验室，分别置于 －８０℃和 －２０℃冰箱保存
备用。

有机冬瓜样品统一采集第２批进入成熟期的冬瓜果实，
每个处理随机选取３个果实进行品质测定。
１．４　土壤性质测定

土壤样品经自然风干、研磨过筛（１ｍｍ）后，参照文献
［９］的方法测定其理化性质。其中，ｐＨ值使用ｐＨ计测定（土
水比１ｇ∶５ｍＬ）；将土壤样品用浓度为 ０．５ｍｏｌ／Ｌ的 Ｋ２ＳＯ４
溶液浸提１ｈ后，用连续流动分析仪测定氨态氮含量；速效磷
含量采用０．５ｍｏｌ／ＬＮａＨＣＯ３浸提－分光光度法测定；速效钾
含量采用１ｍｏｌ／ＬＣＨ３ＣＯＯＮＨ４浸提－火焰光度法测定；有机
质含量采用油浴外加热－Ｋ２Ｃｒ２Ｏ２容量法测定。土壤过氧化
氢酶、蔗糖酶、脱氢酶、脲酶和酸性磷酸酶的活性分别使用南

京建成生物工程研究所提供的土壤酶试剂盒测定。

１．５　土壤微生物总ＤＮＡ提取和高通量测序
采用Ｅ．Ｚ．Ｎ．Ａ． ＳｏｉｌＤＮＡＫｉｔ（ＯＭＥＧＡ，美国）的试剂

盒提取土壤微生物总 ＤＮＡ，采用 ＮａｎｏＤｒｏｐ－ＮＤ１０００测定提
取的ＤＮＡ浓度，并经２％琼脂糖凝胶电泳对 ＤＮＡ样品进行
检测，合格后用于构建文库；以各土壤样品微生物总 ＤＮＡ为
模板，以细菌Ｖ３＋Ｖ４区（３３８Ｆ５′－ＡＣＴＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡ
Ｇ－３′；８０６Ｒ５′－ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ－３′）［１０］和真菌
ＩＴＳ１区（ＩＴＳ１Ｆ５′－ＣＴＴＧＧＴＣＡＴＴＴＡＧＡＧＧＡＡＧＴＡＡ－３′；２０４３Ｒ
５′－ＧＣＴＧＣＧＴＴＣＴＴＣＡＴＣＧＡＴＧＣ－３′）［１１］特异性引物为扩增引
物进行融合引物 ＰＣＲ；采用 ＩｌｌｕｍｉｎａＭｉＳｅｑ测序平台对 ＰＣＲ
扩增产物进行双端测序分析，测序委托上海美吉生物医药科

技有限公司完成。

１．６　有机冬瓜品质测定
游离氨基酸含量测定参照 ＧＢ５００９．１２４—２０１６《食品安

全国家标准　食品中氨基酸的测定》；可溶性固形物含量测
定参照ＧＢ／Ｔ８２１０—２０１１《柑桔鲜果检验方法》；可溶性总糖
含量测定参照ＮＹ／Ｔ１２７８—２００７《蔬菜及其制品中可溶性糖
的测定　铜还原碘量法》；总酸度测定参照 ＧＢ／Ｔ１２４５６—
２００８《食品中总酸的测定》；糖酸比以可溶性总糖含量与总酸
度的比值表示；蛋白质含量测定参照ＧＢ５００９．５—２０１６《食品
安全国家标准　食品中蛋白质的测定》；粗纤维含量测定参
照ＧＢ／Ｔ５００９．１０—２００３《植物类食品中粗纤维的测定》；维生
素Ｃ含量测定参照ＧＢ５００９．８６—２０１６《食品安全国家标准　
食品中抗坏血酸的测定》；硝酸盐含量测定参照 ＧＢ５００９．
３３—２０１６《食品安全国家标准　食品中亚硝酸盐与硝酸盐的
测定》。

１．７　数据处理与分析
土壤理化性质、土壤酶活性及有机冬瓜品质数据采用

ＭｉｃｒｏｓｏｆｔＥｘｃｅｌ２０１０软件进行整理和图表制作，用 ＤＰＳ７．０５
进行方差分析（ＬＳＤ法），显著性水平设定为０．０５。

测序数据采用 ＦＬＡＳＨ［１２］和 Ｔｒｉｍｍｏｍａｔｉｃ［１３］软件进行过
滤优化和双端序列连接，优质序列利用 Ｕｓｅａｒｃｈ软件基于
９７％的相似水平进行 ＯＴＵ（ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌｔａｘｏｎｏｍｉｃｕｎｉｔｓ）聚类，
根据 Ｓｉｌｖａ细菌数据库［１４］和 Ｕｎｉｔｅ真菌数据库利用 ＲＤＰ
Ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ进行物种注释和分类［１５］；基于 ＯＴＵ丰度信息，利用
Ｒ语言工具制作稀释曲线（ｒａｒｅｆａｃｔｉｏｎｃｕｒｖｅ）、Ｖｅｎｎ图和群落
柱形图，利用 Ｍｏｔｈｕｒ软件计算 α－多样性指数（Ｓｈａｎｎｏｎ、
Ｓｉｍｐｓｏｎ、Ｃｈａｏ、ＡＣＥ）［１６－１７］，并用Ｅｘｃｅｌ和ＤＰＳ进行数据分析。

２　结果与分析

２．１　土壤微生物文库测序结果评价
本研究对９个土壤样品进行了 ＩｌｌｕｍｉｎａＭｉＳｅｑ高通量测

序，数据经过滤优化，细菌文库共得到３９２５２５条有效序列，
序列长度分布在２６７～５１６ｂｐ之间，９７％相似水平下聚类获
得２１５２８个ＯＴＵ；真菌文库共得到５４１２４４条有效序列，序列
长度分布在 ２０４～４５２ｂｐ之间，９７％相似水平下聚类获得
５６９４个ＯＴＵ。每个样品的有效序列数量和 ＯＴＵ数量如表１
所示，各处理组间细菌文库的有效序列数和 ＯＴＵ数、真菌文
库的有效序列数差异不显著，处理组Ｂ真菌文库的ＯＴＵ数显
著低于处理组Ｏ和对照组Ｃ（Ｐ＜０．０５）。
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表１　根际土壤细菌、真菌ＯＴＵ序列读数

处理
细菌（Ｖ３＋Ｖ４区） 真菌（ＩＴＳ１区）

序列数（条） ＯＴＵ数（个） 序列数（条） ＯＴＵ数（个）
Ｃ ４３１３１±１７９０．７ａ ２３７３±２３４．１ａ ６１０８０±３９４５．４ａ ６３１±１０１．６ｂ
Ｂ ４５８７０±５５００．５ａ ２４２２±２０９．０ａ ５７２９２±２２２５．４ａ ５９５±９２．９ｃ
Ｏ ４１８４０±４１６９．４ａ ２３８０±２０８．６ａ ６２０４２±８４０３．９ａ ６７２±１０６．９ａ

　　注：数值为“平均值±标准差”，不同字母表示处理间在０．０５水平差异显著（ＬＳＤｔｅｓｔ）。下表同。

　　稀释曲线反映了样品文库测序数据量的合理性，可用于
评价测序数据量能否覆盖所有类群。细菌和真菌多样性稀释

曲线（图１）显示，随着测序量的不断增大，各样品 ＯＴＵ数目
的增加趋势趋于平缓，最终基本达到饱和，说明测序数据量合

理；在９７％相似水平上计算各土壤样品测序的覆盖率，结果

（表２）显示，细菌文库测序覆盖率在９８％以上，真菌文库测
序覆盖率在９９％以上，说明取样合理，处理组间微生物文库
测序覆盖率差异不显著。因此，测序数据能够真实地反映土

壤样品中的微生物群落，但可能仍有少量微生物种类未被

发现。

表２　有机冬瓜根区土壤细菌、真菌群落丰富度和多样性指数

处理
细菌（Ｖ３＋Ｖ４区）

Ｓｈａｎｎｏｎ指数 Ｓｉｍｐｓｏｎ指数 ＡＣＥ指数 Ｃｈａｏ指数 文库覆盖率（％）
Ｃ ６．３３９６±０．１１８０ａ ０．００５９±０．０００８ａ ２４６４．５±８８．６３ａ ２４５７．３±７７．７１ａ ９８．１９±０．３１ａ
Ｂ ６．３０１１±０．１８９４ａ ０．００５８±０．００１８ａ ２５４２．７±３７．７１ａ ２５５５．１±６８．４７ａ ９８．１７±０．１３ａ
Ｏ ６．４３３４±０．１４７６ａ ０．００４７±０．００１２ａ ２４６６．８±５８．９３ａ ２４５３．０±６．０１ａ ９８．０９±０．２４ａ

处理
真菌（ＩＴＳ１区）

Ｓｈａｎｎｏｎ指数 Ｓｉｍｐｓｏｎ指数 ＡＣＥ指数 Ｃｈａｏ指数 文库覆盖率（％）
Ｃ ３．２１５６±０．１３３６ａ ０．０８９２±０．０１１５ａ ６２４．７±２６．３４ａｂ ６２８．５±３９．４４ａ ９９．７７±０．０３ａ
Ｂ ３．３１９５±０．０６８６ａ ０．０８５９±０．０１７０ａ ５７２．３±９．２７ｃ ５６９．５±１０．７９ｂ ９９．８０±０．０２ａ
Ｏ ３．２７６６±０．０９１９ａ ０．０９０８±０．００８２ａ ６３４．８±２１．１８ａ ６３１．０±１５．９６ａ ９９．７９±０．０５ａ

２．２　施肥对根区土壤微生物群落丰富度和多样性的影响
Ｓｈａｎｎｏｎ指数和Ｓｉｍｐｓｏｎ指数用于反映土壤样品中微生

物的多样性，前者数值越大，表示群落多样性越高；后者数值

越大，表示群落多样性越低［１８］。表２数据显示，施用肥料后，
处理组Ｂ有机冬瓜根区土壤细菌Ｓｈａｎｎｏｎ指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ指数
下降，处理组ＯＳｈａｎｎｏｎ指数上升、Ｓｉｍｐｓｏｎ指数下降，但与对
照组Ｃ之间差异均不显著。处理组Ｂ土壤真菌Ｓｈａｎｎｏｎ指数
上升、Ｓｉｍｐｓｏｎ指数下降，处理组 ＯＳｈａｎｎｏｎ指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ指
数上升，与对照组 Ｃ之间差异均不显著。可见，有机冬瓜根
区土壤施用复合微生物肥和有机肥可分别在一定程度上提高

土壤真菌、细菌种群多样性。

ＡＣＥ指数和Ｃｈａｏ指数可反映群落物种丰富度。由表２
数据可知，有机冬瓜根区土壤细菌 ＡＣＥ指数和 Ｃｈａｏ指数在
施用复合微生物肥后上升，上升幅度分别为３．１７％和３．９８％，
处理组Ｏ指数变化幅度不大，均与对照组Ｃ之间差异均不显

著。与对照组Ｃ相比，施用复合微生物肥显著降低土壤真菌
的ＡＣＥ指数、Ｃｈａｏ指数（Ｐ＜０．０５），分别降低 ８．３９％、
９３９％；处理组Ｏ指数小幅上升，差异不显著。结果表明，施
用复合微生物肥在一定程度上丰富了有机冬瓜根区土壤细菌

群落结构，但显著降低真菌群落丰富度；施用有机肥则提高了

土壤真菌群落丰富度。

２．３　施肥后根区土壤微生物类群分析
在９７％的相似水平上，对照组 Ｃ、处理组 Ｂ、处理组 Ｏ土

壤样品分别得到２３７３、２４２２、２３８０个细菌ＯＴＵ（平均值），差
异不显著；得到６３１、５９５、６７２个真菌ＯＴＵ（平均值），处理组Ｏ
显著高于对照组Ｃ和处理组 Ｂ（表１）。可见，施用复合微生
物肥和有机肥在一定程度上提高了有机冬瓜根区土壤细菌类

群的特异性；施用复合微生物肥显著降低土壤真菌类群的特

异性，施用有机肥则显著提高土壤真菌类群的特异性。

Ｖｅｎｎ图可直观展现并反映组间或样品之间的 ＯＴＵ数目
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组成相似性、重叠情况以及特异性［１９］。由图２－Ａ可知，对照
组Ｃ、处理组 Ｂ和处理组 Ｏ之间共有的细菌 ＯＴＵ数目为
２２５７个，代 表 的 物 种 分 别 属 于 α － 变 形 菌 纲

（Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、芽孢杆菌纲 （Ｂａｃｉｌｌｉ）、放线菌纲
（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、γ－变形菌纲（Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、酸杆
菌纲（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）和芽单胞菌纲（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ）（占比
超过１．５％的纲）。对照组 Ｃ、处理组 Ｂ、处理组 Ｏ特有的
ＯＴＵ数分别为５９、７４、６７个，说明施用复合微生物肥和有机肥

会增加有机冬瓜根区土壤特有细菌物种。

　　从图２－Ｂ中可以看出，对照组 Ｃ、处理组 Ｂ和处理组 Ｏ
共有的真菌ＯＴＵ数目为４７４个，主要共有物种分别属于盘菌
纲（Ｐｅｚｉｚｏｍｙｃｅｔｅｓ）和粪壳菌纲（Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ）（占比超过
７％的纲）。对照组Ｃ、处理组 Ｂ、处理组 Ｏ特有的 ＯＴＵ数分
别为７４、７４、１２７个，说明施用有机肥会增加根区土壤特有真
菌物种。

２．４　施肥对根区土壤微生物群落分布特征的影响
在门分类水平上的细菌类群分布及相对丰度如图３－Ａ

所示，有机冬瓜根区土壤样品中的细菌包含变形菌门

（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、厚 壁 菌 门 （Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）、放 线 菌 门
（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、绿 弯 菌 门 （Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）、酸 杆 菌 门
（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）、芽单胞菌门（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ）、拟杆菌门
（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）等菌群，处理组Ｂ、处理组 Ｏ和对照组 Ｃ细菌
群落组成相似；除了未分类的其他菌群，变形菌门、厚壁菌门

和放线菌门的相对丰度较高，属于优势细菌；施用复合微生物

肥和有机肥不同程度地降低了根区土壤厚壁菌门的相对丰

度，分别比对照组Ｃ降低１８．５５％、２６．０７％；处理组Ｂ根区土
壤酸杆菌门相对丰度较对照组 Ｃ降低２５．０９％，而处理组 Ｏ
则升高３２．３８％。从细菌科的分类水平（图３－Ｂ）上看，除未
确定科类外，有机冬瓜根区土壤中芽孢杆菌科（Ｂａｃｉｌｌａｃｅａｅ）、
黄 色 单 胞 菌 科 （Ｘａｎｔｈｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ）、芽 单 胞 菌 科

（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄａｃｅａｅ）和鞘酯菌科（Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ）的相
对丰度均较高（数值＞３％），属于优势细菌；施用复合微生物
肥和有机肥分别使芽孢杆菌科相对丰度降低了 １８．０９％、
２６．３７％。
　　图３－Ｃ为有机冬瓜根区土壤真菌在门分类水平上的物
种柱状图，子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）、接合菌门（Ｚｙｇｏｍｙｃｏｔａ）、
担子菌门（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）、壶菌门（Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）等在处理
组Ｂ、处理组Ｏ和对照组Ｃ土壤样品中均有分布，子囊菌门是
优势菌群，相对丰度占比超过８４％；受限于数据库的原因，相
对丰度排名第２的菌群未能分类；施用复合微生物肥使根区
土壤接合菌门的相对丰度提高３５．９９％，施用有机肥则降低
接合菌门的相对丰度，降幅为２２．２９％。图 ３－Ｄ显示，有机
冬瓜根区土壤真菌在科水平上主要包括毛壳菌科

（Ｃｈａｅｔｏｍｉａｃｅａｅ）、肉 座 菌 科 （Ｈｙｐｏｃｒｅａｃｅａｅ）、丛 赤 壳 科
（Ｎｅｃｔｒｉａｃｅａｅ）、发 菌 科 （Ｔｒｉｃｈｏｃｏｍａｃｅａｅ）和 小 囊 菌 科

（Ｍｉｃｒｏａｓｃａｃｅａｅ）等，除了未确定科类的菌群外，子囊菌门中毛
壳菌科的相对丰度在处理组Ｂ、处理组Ｏ和对照组 Ｃ中均最
大，是优势菌群；施用复合微生物肥降低了毛壳菌科、肉座菌

科的相对丰度（比对照组 Ｃ降低１９．３７％、４６．０２％），施用有
机肥则提高了毛壳菌科、肉座菌科的相对丰度（比对照组 Ｃ
提高２３．０７％、４２．００％）；施用复合微生物肥、有机肥均降低
了丛赤壳科的相对丰度（比对照组 Ｃ降低 ３９．３６％、
２２．９５％）。
２．５　施肥对根区土壤化学性质及酶活性的影响

本研究于有机冬瓜第１次盛花期测定了根区土壤化学性
质及酶活性，结果（表３）显示，处理组 Ｂ、处理组 Ｏ和对照组
Ｃ土壤铵态氮、速效钾、速效磷含量均低于种植前，处理组 Ｂ
各项化学性质指标略低于对照组 Ｃ，处理组 Ｏ则高于对照组
Ｃ（除ｐＨ值外），差异均不显著。施用有机肥和复合微生物肥
显著提高了根区土壤过氧化氢酶及蔗糖酶活性，对脱氢酶、脲

酶和酸性磷酸酶活性影响不显著（表４）。
２．６　施肥对有机冬瓜品质的影响

本研究对第２批进入成熟期的有机冬瓜果实进行了营养
品质指标测定分析，结果（表５）显示，施用复合微生物肥和有
机肥均显著提高有机冬瓜果实总氨基酸、总糖、总酸的含量

（处理组 Ｂ比对照组 Ｃ分别上升 １５．３８％、１３５．２９％、
１４．２９％；处理组Ｏ比对照组 Ｃ分别上升 ７．６９％、１７．６５％、
１４．２９％），二者均显著降低了可溶性固形物、蛋白质、维生素
Ｃ的含量（处理组Ｂ比对照组Ｃ分别下降１３．３１％、２６８６％、
３４．２７％；处理组 Ｏ比对照组 Ｃ分别下降１７．３４％、４５．１４％、
１４．７７％）；施用有机肥可提高有机冬瓜果实硝酸盐含量，较
对照组Ｃ升高５．６４％，影响不显著；施用复合微生物肥可显
著降低有机冬瓜果实硝酸盐含量（Ｐ＜０．０５），较对照组 Ｃ降
低 １２．０９％。
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表３　施肥对有机冬瓜根区土壤化学性质的影响

处理 ｐＨ值 铵态氮含量

（ｍｇ／ｋｇ）
速效钾含量

（ｍｇ／ｋｇ）
速效磷含量

（ｍｇ／ｋｇ）
有机质含量

（ｇ／ｋｇ）

Ｏ ６．３５±０．０５ａ １２．１７±２．１１ａ １９２．００±６．４３ａ １９．０２±２．０５ａ ３３．３２±３．１２ａ
Ｂ ６．４０±０．０２ａ １１．１５±１．２１ａ １８８．０２±９．２２ａ １７．８２±３．１８ａ ３１．１５±２．３５ａ
Ｃ ６．４３±０．０４ａ １１．６６±２．１６ａ １９１．３３±７．７３ａ １８．３３±５．７７ａ ３１．５１±１．５７ａ

表４　施肥对有机冬瓜根区土壤酶活性的影响

处理
过氧化氢酶活性

（Ｕ／ｇ）
蔗糖酶活性

（Ｕ／ｇ）
脱氢酶活性

（Ｕ／ｇ）
脲酶活性

（Ｕ／ｇ）
酸性磷酸酶活性

（Ｕ／ｇ）

Ｏ １６．９３±０．１５ａ １１．９８±０．２８ａ ２５９．２８±５．１２ａ １５５８．２８±５２．５１ａ １３．４９±０．３７ａ
Ｂ １７．０２±０．２２ａ １２．２８±０．１６ａ ２４９．６２±６．０１ａ １５６２．２２±４３．５３ａ １３．７６±０．１３ａ
Ｃ １６．４６±０．６３ｂ １０．６７±０．３９ｂ ２６２．５７±２．３８ａ １５５０．６４±３４．１２ａ １３．３６±０．３５ａ

表５　施肥对有机冬瓜品质的影响

处理
总氨基酸含量

（％）
可溶性固形物

含量（％）
总糖含量

（％）
总酸含量

（％）
蛋白质含量

（％）
维生素Ｃ含量
（ｍｇ／１００ｇ）

硝酸盐含量

（ｍｇ／ｋｇ）

Ｏ ０．１４±０．００１ｂ ２．０５±０．０３ｃ ０．２０±０．０１ｂ ０．０８±０．００３ａ ０．９６±０．０４ｃ ２２．７３±１．３１ｂ ９０６．５８±３５．１６ａ
Ｂ ０．１５±０．００２ａ ２．１５±０．０３ｂ ０．４０±０．０１ａ ０．０８±０．００３ａ １．２８±０．０１ｂ １７．５３±０．７８ｃ ７５４．４０±３１．８６ｂ
Ｃ ０．１３±０．００２ｃ ２．４８±０．０３ａ ０．１７±０．０１ｃ ０．０７±０．００２ｂ １．７５±０．０４ａ ２６．６７±１．０８ａ ８５８．１４±１６．８６ａ

３　讨论

当前，高通量测序技术已被广泛用于土壤微生物的群落

结构及多样性研究［５］。针对复合微生物肥及有机肥施用对

有机种植土壤微生物区系影响的研究鲜有报道，本研究基于

ＩｌｌｕｍｉｎａＭｉｓｅｑ平台，对有机冬瓜根区土壤细菌１６ＳｒＲＮＡ基
因Ｖ３＋Ｖ４区域和真菌ＩＴＳ１区域进行高通量测序，结合相关
生物信息学方法分析发现，施用复合微生物肥会提高细菌群

落多样性，降低土壤真菌群落丰度，与顾欣等在设施田块西瓜

种植中应用菌肥的研究结果［２０］一致。基于 Ｓｉｌｖａ和 Ｕｎｉｔｅ数
据库分析显示，有机冬瓜根区土壤中变形菌门、厚壁菌门和放

线菌门是主要细菌类群，与 Ｓｃｈｌｏｓｓ等利用１６ＳｒＲＮＡ对农田
土壤细菌进行生态学分类的结果［２１］一致；子囊菌门是主要真

菌类群，与Ｒｏｅｓｃｈ等对土壤微生物群落的研究结果［２２］一致。

α－多样性指数是有效评价土壤微生物群落多样性和物
种丰富度的指标［２３］。本研究发现，施用有机肥提高了有机冬

瓜根区土壤细菌多样性 Ｓｈａｎｎｏｎ指数，施用复合微生物肥提
高了细菌丰富度ＡＣＥ、Ｃｈａｏ指数，游等同样发现，采用枯草
芽孢杆菌菌剂处理后的烟草根际土壤细菌多样性指数和丰富

度指数均提高［２４］。多数植物病原菌来自真菌，康捷等发现，

麻山药糊头病和根茎腐病发病植株土壤真菌多样性和丰富度

均高于健康植株［２５］，本研究显示，施用复合微生物肥能显著

降低有机冬瓜根区土壤真菌群落丰富度，表明它在一定程度

上能减少有机种植作物受病原真菌侵害的概率。有机肥可为

土壤微生物的活动提供所需的碳源、氮源和能量，并可改善土

壤微生态环境的理化性状，促进微生物的生长和繁殖，增加微

生物数量［２６］；有机质被认为是影响土壤微生物动态的主要因

素［２７］；本研究同样发现，施用有机肥会提高土壤细菌和真菌

群落多样性及丰富度，土壤有机质含量也相应提高。

　　本研究发现，施用复合微生物肥和有机肥均会降低有机
冬瓜根区土壤真菌丛赤壳科的相对丰度，同时，有机肥处理组

土壤毛壳菌科真菌相对丰度升高。李发虎等发现，施用玉米

秸秆生物炭后黄瓜结果期土壤子囊菌门毛壳菌科比例明显提

高［２８］。毛壳菌通过重寄生和产生毛壳素等抗生素对病原菌

产生拮抗作用，是重要的植物病害生防真菌［２９］。子囊菌门丛

赤壳科（Ｎｅｃｔｒｉｃａｃｅａｅ）菌多属菌生真菌，可以寄生病原真
菌［３０］。可见，施用复合微生物肥有助于控制有机种植作物病

害发生。

有机肥有机质含量高、养分全面、肥效长，在作物种植中

发挥着改良土壤、改善土壤微生物群落结构、提高作物品质等

作用［３１］。本研究发现，复合微生物肥及有机肥的施用均能显

著提高土壤过氧化氢酶和蔗糖酶活性；与对照组相比，有机肥

处理在一定程度上提高了有机冬瓜果实硝酸盐含量，与汪峰

等对大棚黄瓜施用有机肥的研究结果［３２］一致；李瑞霞等研究

表明，木霉ＮＪＡＵ４７４２生物有机肥处理的番茄果实硝酸盐含
量降低［３３］，本研究同样发现，施用复合微生物肥能显著降低

有机冬瓜果实硝酸盐含量，可能与其中特定的微生物有关；同

时，有机肥处理在一定程度上提高了土壤铵态氮、速效钾、速

效磷和有机质等养分含量。曲成闯等同样发现，施用复合微

生物肥能提高黄瓜不同生育期潮土土壤过氧化氢酶、脲酶活

性［３４］。研究表明，土壤微生物量关系到土壤肥力状况是否良

好，它们之间存在显著相关性［３５］。同样，土壤酶活性与土壤

微生物关系密切，影响土壤微生物的因素同样影响土壤酶活

性［３１］。珊丹等发现，施用微生物菌肥的土壤中可培养细菌、真菌

菌落数量均显著高于未施肥处理（Ｐ＜０．０５），而且细菌、真菌菌
落数量与土壤蔗糖酶、脲酶、过氧化氢酶活性之间有一定的正

相关性［３６］。本研究中土壤微生物群落结构变化与过氧化氢

酶、蔗糖酶活性显著变化的相关性还需进一步探讨。

土壤微生物类群复杂，微生物群落特征是多种微生物种

群协同作用的结果，不能依照单一或某几个种群的变化阐释

施肥对有机种植土壤微生物区系的影响，后续研究将进行长

期定位连续观测，并对微生物群落特征与土壤化学性质及酶
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活性等相关指标进行相关性分析，进一步揭示其影响作用。

本研究还发现，根区土壤微生物中未分类或未确定种属的物

种受复合微生物肥和有机肥施用的影响，受限于数据库原因，

未能解释，有待通过深度测序或利用其他先进手段对这些微

生物进行更细致深入的分类研究。
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