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不同施肥处理对福建莆田地区枇杷根际

微生物多样性的影响

付龙威１，２，汤晓娟２，林授锴３，王春花３，张艳珍１，２，刘云国２

（１．新疆大学生命科学与技术学院，新疆乌鲁木齐８３００４６；２．临沂大学生命科学学院，山东临沂 ２７６０００；

３．莆田学院枇杷种质资源创新与利用福建省高校重点实验室，福建莆田３５１１００）

　　摘要：福建莆田地区是我国枇杷的主产地之一。为探讨复合肥对莆田地区枇杷根际土壤微生物的影响，利用高通
量测序技术（ＩｌｌｕｍｉｎａＨｉｓｅｑ）研究４个采样点的根际土壤细菌多样性与土壤理化性质的相关性。结果显示，在１２份枇
杷根际土壤样品中共得到３５３７１个细菌操作分类单元（ＯＴＵ），属于３１个门，６１７个属；共有１２个优势门（丰度 ＞
１％），其中丰度＞６％的是变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ），２５个优势属（丰度 ＞１％）。在不同处
理的根际土壤中各优势菌门、属所占比例存在明显差异。土壤细菌群落结构和主要理化性质存在显著相关性，其中

ｐＨ值和全氮、有效磷、总磷含量是影响土壤细菌丰度的主要因素。
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　　枇杷［Ｅｒｉｏｂｏｔｒｙａｊａｐｏｎｉｃａ（Ｔｈｕｎｂ．）Ｌｉｎｄｌ］是一
种原产于我国的常绿蔷薇科果树，广泛分布于亚热

带地区。福建省莆田市是我国枇杷的主产区之一，

该地区枇杷产量占全国枇杷总产量的１／３，枇杷栽
培历史悠久，其果肉柔软多汁，营养丰富，酸度适

中，风味极佳。由于连年大面积单一种植枇杷，土

壤连作障碍问题日益突出；长期施用化肥导致了土

壤板结、有效磷含量低［１］、微生物群落改变等一系

列问题。土壤微生物是影响土壤生态过程的一个

重要因素，与土壤养分循环［２］、有机质分解以及碳、

氮等元素的转化紧密关联［３－４］，在维持土壤的质量

和生态系统的稳定性方面发挥着重要作用。因而，

研究莆田地区枇杷根际微生物的多样性十分重要。

近年来，国内外在盐爪爪［５－６］、翅碱蓬［７］、香

蕉［８］、森林［９－１０］等的根际微生物多样性方面取得了

一定研究进展。然而，莆田地区作为我国重要的枇

杷产区之一，针对其枇杷根际微生物的研究鲜有报

道。为研究施用复合肥对微生物群落造成的影响，

本研究以福建省莆田地区的枇杷根际土壤为试验

对象，利用高通量测序技术（ｌｌｌｕｍｉｎａＨｉｓｅｑ）对根际
土壤微生物的菌群结构进行比较分析，以期为进一
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步了解莆田地区枇杷根际土壤微生物多样性，探究

微生物与土壤性质间的关系，以及解决莆田地区过

度使用复合肥的问题，开发枇杷专用生物菌肥奠定

基础。研究结果将服务于“三农”，推进精准农业在

枇杷种植方面的实施。

１　材料与方法

１．１　试验设计
根据长期种植枇杷的果农的经验，枇杷树不能

施用过多复合肥，否则会造成根部腐烂。本研究设

制Ａ、Ｂ、Ｃ、Ｄ４个采样点，每年Ａ采样点每棵树共施
５００ｇ复合肥和２０ｋｇ有机肥，Ｂ采样点每棵树共施
４００ｇ复合肥和２０ｋｇ有机肥，Ｃ采样点每棵树共施
３００ｇ复合肥和２０ｋｇ有机肥，Ｄ采样点每棵树共施
２００ｇ复合肥和２０ｋｇ有机肥，每年每个采样点分４
次施肥，连续施肥３年，第４年采样１次。
１．２　土样采集

于２０１９年４月在莆田地区枇杷集中区根据不
同的化肥施用量选取 Ａ、Ｂ、Ｃ、Ｄ４个采样点。分别
从４个取样点选取间隔约１０ｍ的３棵编号依次为
１、２、３，树龄５年以上的枇杷（共１２棵）的根部土壤
进行５点取样，每次取样的土层厚度为０～３０ｃｍ。
每份土样分为２个部分，一部分用于测定土壤理化
性状，另一部分提取ＤＮＡ用于测序。
１．３　土壤理化性质检测

土壤ｐＨ值用ｐＨ计（土壤 ∶水 ＝１ｇ∶５ｍＬ）
测定；有效钾（ＡＫ）含量用乙酸铵提取，原子吸收分
光光度法测定；有效磷（ＡＰ）含量、总磷（ＴＯＰ）含量
用碳酸氢钠提取，钼蓝法测定；总钾（ＴＯＫ）含量用
氢氟酸提取，原子吸收分光光度法测定；总氮

（ＴＯＮ）含量用凯氏定氮法测定。
１．４　土壤微生物的１６ＳｒＲＮＡ基因测序
１．４．１　土样ＤＮＡ提取　称取２００ｍｇ土壤样品，利
用ＯＭＥＧＡ土壤总 ＤＮＡ抽提试剂盒（Ｅ．Ｚ．Ｎ．ＡＴＭ

Ｍａｇ－ＢｉｎｄＳｏｉｌＤＮＡＫｉｔ）提取土壤总ＤＮＡ。

１．４．２　１６ＳｒＲＮＡ文库构建　利用 Ｑｕｂｉｔ３．０ＤＮＡ
检测试剂盒对提取的基因组ＤＮＡ进行精确定量，以
确定聚合酶链式反应（ＰＣＲ）加入的 ＤＮＡ量。ＰＣＲ
引物为５１５Ｆ：ＣＣＣＴＡＣＡＣＧＡＣＧＣＴＣＴＴＣＣＧＡＴＣＴＮＧ
ＴＧＣＣＡＧＣＭＧＣＣＧＣＧＧＴＡＡ；８０６Ｒ：ＧＡＣＴＧＧＡＧＴＴＣ
ＣＴＴＧＧＣＡＣＣＣＧＡＧＡＡＴＴＣＣＡＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷ
ＴＣＴＡＡＴ，利用该引物对１６ＳｒＲＮＡ基因的 Ｖ４区进
行扩增。ＰＣＲ结束后，通过琼脂糖凝胶电泳检测
ＰＣＲ产物。

利用Ｑｕｂｉｔ３．０ＤＮＡ检测试剂盒对回收的ＤＮＡ
进行精确定量，以便按照１∶１等量混合后测序。等
量混合时，每个样品 ＤＮＡ量取 １０ｎｇ，最后使用
ＩｌｌｕｍｉｎａＨｉｓｅｑＴＭ进行测序。
１．５　生物信息学分析

对高通量测序得到原始数据进行拼接、过滤得

到有效数据，然后基于有效数据进行操作分类单元

（ＯＴＵ）聚类和物种分类分析。采用ＱＩＩＭＥ（ｖ．２．０－
１０）软件进行 α－多样性分析，分析指标包括 Ｃｈａｏ１
指数、Ｓｈａｎｎｏｎ指数、ＡＣＥ指数。
１．６　数据分析

利用Ｅｘｃｅｌ２０１０完成数据标准化处理及作图，
ＳＰＳＳ２２．０软件完成数据统计分析。

２　结果与分析

２．１　土壤理化性质分析
如表１所示，４个采样点的根际土壤都呈弱酸

性。Ａ、Ｂ采样地的土壤 ＴＯＮ、ＡＰ、ＡＫ、ＴＯＰ含量显
著高于Ｃ、Ｄ采样地，Ｄ采样地的 ＴＯＫ显著低于 Ａ、
Ｂ、Ｃ采样地。
２．２　样本的有效序列数据量

使用Ｍｏｔｈｕｒ软件删除了短小和质量低的序列
后，在１２个样品中获得６１４６９７条高质量序列，分
配到３５３７１个 ＯＴＵ（序列同一性为９７％），利用 Ｒ
软件处理得到 ＯＴＵ数目花瓣图，从图１可以看出，
样本间共有的有代表性的ＯＴＵ有１９２个，不同样本

表１　土壤理化性质

采样点 ｐＨ值 ＴＯＮ含量
（ｍｇ／ｋｇ）

ＡＰ含量
（ｍｇ／ｋｇ）

ＡＫ含量
（ｍｇ／ｋｇ）

ＴＯＰ含量
（ｍｇ／ｋｇ）

ＴＯＫ含量
（％）

Ａ ５．０４±０．２２ａ １３３０．３５±６８．６５ｂ １４．４０±１．６５ｂ ８６．００±２．００ｂｃ ７６６．００±１８．０１ｃ １．１８±０．１７ｂ

Ｂ ６．０８±０．１３ｂ １３３６．６７±１２５．８３ｂ ２１．８３±３．３５ｃ ８８．６７±３．０６ｃ ８５０．００±１２．００ｄ １．１６±０．３６ｂ

Ｃ ６．３５±０．１０ｃ ７１４．３３±１０４．３１ａ ０．４０±０．３５ａ ７４．００±２．００ａ ２８９．６７±１２．５０ｂ １．２０±０．６９ｂ

Ｄ ６．５３±０．１５ｃ ８９２．３３±１５．６３ａ １．４０±０．１０ａ ８３．６７±６．６６ｂ １７０．３３±２４．５４ａ ０．４４±０．１８ａ

　　注：表中数值为平均值±标准偏差；同列不同小写字母表示差异显著。下表同。
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的代表ＯＴＵ数量不一，其中，Ａ３样品的 ＯＴＵ数目
最多，为 ５９２个；Ｂ１样品的 ＯＴＵ数目最少，为
８５个。
２．３　土壤细菌群落丰富度和多样性分析

通过对１６ＳｒＲＮＡ基因的Ｖ４区进行测序，得到
各采样点土壤样品的细菌群落多样性数据。如表２
所示，４个采样点的 ＯＴＵ数目、ＡＣＥ指数、Ｃｈａｏ１指
数均无显著性差异，Ａ采样点的 Ｓｈａｎｎｏｎ指数显著
低于Ｂ、Ｃ、Ｄ采样点。
２．４　多样性指数与土壤理化因子相关性

如表３所示，Ｓｈａｎｎｏｎ指数与土壤ｐＨ值呈极显
著正相关，与 ＴＯＮ、ＡＰ、ＴＯＰ含量呈极显著负相关；
ＡＣＥ指数与ＴＯＫ含量呈显著负相关；Ｃｈａｏ１指数与

表２　α－多样性数据统计

采样点 ＯＴＵ数目（个） Ｓｈａｎｎｏｎ指数 ＡＣＥ指数 Ｃｈａｏ１指数

Ａ ３２６７．６７±１２６６．３９ａ ５．５４±０．７５ａ ４７５４．８９±１３５１．６６ａ ４４０２．５１±１３３４．５５ａ

Ｂ ３０９６．３３±４９．５６ａ ６．２９±０．１０ｂ ４４８２．４９±１５９．３６ａ ４３３２．８９±１５８．９５ａ

Ｃ ３６６５．００±７０２．４１ａ ６．６４±０．１４ｂ ４９３１．７０±１４６３．４３ａ ４８３８．６３±１１７８．９２ａ

Ｄ ４３２３．６７±８９４．６９ａ ６．７３±０．１９ｂ ６１３７．５７±９００．７１ａ ５８８８．６５±８０６．５７ａ

表３　多样性指数与土壤理化性质相关性分析

土壤

理化性质

相关系数

Ｓｈａｎｎｏｎ指数 ＡＣＥ指数 Ｃｈａｏ１指数

ｐＨ值 ０．８１４ ０．３３２ ０．３８５

ＴＯＮ含量 －０．８５７ －０．５１９ －０．５３９

ＡＰ含量 －０．７２９ －０．３８９ －０．４１６

ＡＫ含量 －０．５５５ －０．２０７ －０．２１８

ＴＯＰ含量 －０．７２３ －０．４９６ －０．５３１

ＴＯＫ含量 －０．２６４ －０．５８１ －０．５４５

　　注：、分别表示在０．０１、０．０５水平上显著相关。表９同。

ｐＨ值以及ＴＯＮ、ＡＰ、ＡＫ、ＴＯＰ、ＴＯＫ含量的相关性均
不显著。

２．５　土壤微生物物种分类及样本间差异
４个采样点的土壤微生物共属３１个门，其中优

势门（除去未分类和其他，丰度均 ＞１％）共有 １２
个，如表 ４所示，Ａ采样点优势菌门为变形菌门
（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）、厚壁菌
门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）、放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、浮霉菌
门（Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ）、疣微菌门（Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ）、拟
杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）、绿弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ），占比

表４　细菌门相对丰度分析

采样点
相对丰度（％）

Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ

Ａ ４８．５１±１４．５３ｂ １５．５０±８．１７ａ ９．０７±２．１７ａ ３．４２±１．５３ａ ３．１５±１．０２ａ ２．６６±１．１４ａ

Ｂ ３８．１０±６．８３ａｂ ２４．８３±１．８８ｂ １．４０±０．７１ａ ３．５７±１．３１ａ ４．３７±０．９６ａ ４．２３±０．７８ａ

Ｃ ３０．４４±１．６１ａ ２７．０７±１．０５ｂ ２．２０±１．９４ａ ６．０７±３．３７ａ ４．８６±１．２０ａ ６．５１±３．７１ａｂ

Ｄ ２８．７３±１．０９ａ ２６．４５±２．０５ｂ ２．５７±１．３５ａ ４．６０±０．４２ａ ４．４８±０．３０ａ ９．４６±０．５１ｂ

采样点

相对丰度（％）

Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ ｃａｎｄｉｄａｔｅｄｉｖｉｓｉｏｎ
ＷＰＳ－１ Ｔｈａｕｍａｒｃｈａｅｏｔａ Ｌａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ

Ａ ２．４５±０．８８ａ １．７０±０．６４ａ ０．７１±０．３９ａ ０．４４±０．１４ａ ０．６７±０．３１ａ ０．１９±０．２７ａ

Ｂ ３．３５±０．６１ａ １．９２±０．３４ａ ２．４２±０．８７ｂ ０．７２±０．６５ａｂ ２．７１±１．２９ａ ０．６１±０．２２ａｂ

Ｃ ２．９９±０．３１ａ １．１４±０．７１ａ ２．０２±１．１２ａｂ ０．９１±０．３５ａｂ ２．４７±２．１２ａ １．３９±０．６２ｂ

Ｄ ４．５５±０．２８ｂ １．２７±０．７１ａ １．９８±０．４６ａｂ １．４６±０．６７ｂ １．４２±０．５２ａ １．４２±０．５２ｂ
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８６．４６％。Ｂ采样点优势菌门比 Ａ采样点多了芽单
胞 菌 门 （Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ）、 奇 古 菌 门

（Ｔｈａｕｍａｒｃｈａｅｏｔａ），占比之和为 ８６．９０％；Ｃ采样点
优势菌门比 Ａ采样点多了芽单胞菌门、奇古菌门、
Ｌａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ，占比８７．１６％，Ｄ采样点优势菌门比
Ａ点多了芽单胞菌门、奇古菌门、Ｌａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ、
ｃａｎｄｉｄａｔｅｄｉｖｉｓｉｏｎＷＰＳ－１，占比８８．３９％。４个采样
点优势菌门平均丰度以变形菌门（３６．４５％）和酸杆
菌门（２３．４６％）较高。Ａ采样点变形菌门的丰度显
著高于Ｃ、Ｄ采样地，Ａ采样点的酸杆菌门、疣微菌
门、拟杆菌、芽单胞菌门、ｃａｎｄｉｄａｔｅｄｉｖｉｓｉｏｎＷＰＳ－１、
Ｌａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ丰度低于Ｂ、Ｃ、Ｄ采样点。　
　　４个采样点共有６１７个属的土壤微生物，其中
根际土壤微生物群落优势菌属共有２５个（单个优
势菌属的丰度均 ＞１％），４个采样点共同含有的优
势菌属有５个。如表５、表６、表７、表８所示，Ａ采样
点的优势菌属有 Ｇｐ６、Ｇｐ２、Ｇｐ１、Ｇｐ３、Ｓｕｂｄｉｖｉｓｉｏｎ３
ｇｅｎｅｒａｉｎｃｅｒｔａｅｓｅｄｉｓ、Ｇｐ４、伯 克 霍 尔 德 氏 菌 属
（Ｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａ）、罗思河小杆菌属（Ｒｈｏｄａｎｏｂａｃｔｅｒ）、
Ｍａｓｓｉｌｉａ、鸟氨酸芽孢杆菌属（Ｏｒｎｉｔｈｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ）、芽孢
八 叠 球 菌 属 （Ｓｐｏｒｏｓａｒｃｉｎａ）、 副 球 菌 属

（Ｒｈｉｚｏｍｉｃｒｏｂｉｕｍ）、节杆菌属（Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ）和假单胞
菌属（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ），占细菌总类群的２８．３１％。Ｂ
采样点的优势菌属有芽孢杆菌属（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｓ）、
Ｇｐ６、Ｇｐ２、Ｓｐａｒｔｏｂａｃｔｅｒｉａｇｅｎｅｒａｉｎｃｅｒｔａｅｓｅｄｉｓ、Ｇｐ１、
Ｓｕｂｄｉｖｉｓｉｏｎ３ｇｅｎｅｒａｉｎｃｅｒｔａｅｓｅｄｉｓ、Ｇｐ４、伯克霍尔德氏
菌（Ｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａ）、鞘氨醇单胞菌属（Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ）、
假单 胞 菌 属 （Ｐｓｅｕｄｏｌａｂｒｙｓ）和 亚 硝 化 球 菌 属
（Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａ），占细菌总类群的３１．０１％。Ｃ采样
点的优势菌属有芽孢杆菌属（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｓ）、Ｇｐ６、
Ｇａｉｅｌｌａ、Ｇｐ２、Ｓｐａｒｔｏｂａｃｔｅｒｉａｇｅｎｅｒａｉｎｃｅｒｔａｅｓｅｄｉｓ、Ｇｐ１、
Ｓｕｂｄｉｖｉｓｉｏｎ３ｇｅｎｅｒａｉｎｃｅｒｔａｅｓｅｄｉｓ、Ｇｐ４、硝化螺菌属
（Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａ）、鞘氨醇单胞菌属（Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ）、出芽
菌属 （Ｇｅｍｍａｔａ）和 Ｌａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａｇｅｎｅｒａｉｎｃｅｒｔａｅ
ｓｅｄｉｓ，占细菌总类群的３５．３２％。Ｄ采样点的优势菌
属有芽孢杆菌属（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｓ）、Ｇｐ６、Ｇａｉｅｌｌａ、Ｇｐ２、
Ｓｐａｒｔｏｂａｃｔｅｒｉａｇｅｎｅｒａｉｎｃｅｒｔａｅｓｅｄｉｓ、Ｇｐ１、Ｓｕｂｄｉｖｉｓｉｏｎ３
ｇｅｎｅｒａｉｎｃｅｒｔａｅｓｅｄｉｓ、Ｇｐ４、ＷＰＳ－１ｇｅｎｅｒａｉｎｃｅｒｔａｅ
ｓｅｄｉｓ、鞘氨醇单胞菌属（Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ）、亚硝化球菌
属（Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａ）、Ｇｐ７和 Ｌａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａｇｅｎｅｒａ
ｉｎｃｅｒｔａｅｓｅｄｉｓ，占细菌总类群的３８．１６％。优势菌属
的丰度与复合肥的用量呈负相关，说明复合肥的过

度使用会降低微生物多样性。

表５　Ａ采样点细菌属水平分布（丰度＞１％）

细菌属
在细菌总类群中的占比

（％）

Ｇｐ６ ３．６４

Ｇｐ２ ２．６１

Ｇｐ１ ２．１９

Ｓｕｂｄｉｖｉｓｉｏｎ３ｇｅｎｅｒａｉｎｃｅｒｔａｅｓｅｄｉｓ １．４６

Ｇｐ４ １．３３

Ｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａ １．９１

Ｍａｓｓｉｌｉａ ５．０４

Ｏｒｎｉｔｈｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ １．０１

Ｓｐｏｒｏｓａｒｃｉｎａ ２．０９

Ｒｈｉｚｏｍｉｃｒｏｂｉｕｍ １．０２

Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ １．１９

Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ １．２６

Ｇｐ３ １．０９

Ｒｈｏｄａｎｏｂａｃｔｅｒ ２．４７

表６　Ｂ采样点细菌属水平分布（丰度＞１％）

细菌属
在细菌总类群中的占比

（％）

Ｇｐ６ １０．４２

Ｇｐ２ １．６７

Ｇｐ１ １．７３

Ｓｕｂｄｉｖｉｓｉｏｎ３ｇｅｎｅｒａｉｎｃｅｒｔａｅｓｅｄｉｓ ２．５５

Ｇｐ４ ３．７１

Ｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａ １．４５

Ｓｐａｒｔｏｂａｃｔｅｒｉａｇｅｎｅｒａｉｎｃｅｒｔａｅｓｅｄｉｓ １．０６

Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｓ ２．４３

Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ １．０５

Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａ ２．６５

Ｐｓｅｕｄｏｌａｂｒｙｓ ２．２９

表７　Ｃ采样点细菌属水平分布（丰度＞１％）

细菌属
在细菌总类群中的占比

（％）

Ｇｐ６ ９．８３

Ｇｐ２ ３．１９

Ｇｐ１ ３．２３

Ｓｕｂｄｉｖｉｓｉｏｎ３ｇｅｎｅｒａｉｎｃｅｒｔａｅｓｅｄｉｓ ２．９５

Ｇｐ４ ３．１１

Ｓｐａｒｔｏｂａｃｔｅｒｉａｇｅｎｅｒａｉｎｃｅｒｔａｅｓｅｄｉｓ ３．０４

Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｓ １．９８

Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ １．１８

Ｇａｉｅｌｌａ ２．１８

Ｌａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａｇｅｎｅｒａｉｎｃｅｒｔａｅｓｅｄｉｓ １．３１

Ｇｅｍｍａｔａ １．０７

Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａ ２．２５
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表８　Ｄ采样点细菌属水平分布（丰度＞１％）

细菌属
在细菌总类群中的占比

（％）

Ｇｐ６ ９．３３

Ｇｐ２ ３．３０

Ｇｐ１ ３．８７

Ｓｕｂｄｉｖｉｓｉｏｎ３ｇｅｎｅｒａｉｎｃｅｒｔａｅｓｅｄｉｓ ３．２７

Ｇｐ４ ２．６３

Ｓｐａｒｔｏｂａｃｔｅｒｉａｇｅｎｅｒａｉｎｃｅｒｔａｅｓｅｄｉｓ ５．０９

Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｓ ２．０８

Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ １

Ｇａｉｅｌｌａ １．５４

Ｌａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａｇｅｎｅｒａｉｎｃｅｒｔａｅｓｅｄｉｓ １．３３

Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａ ２．０３

Ｇｐ７ １．１０

ＷＰＳ－１ｇｅｎｅｒａｉｎｃｅｒｔａｅｓｅｄｉｓ １．５９

２．６　细菌门丰度与土壤理化性质的相关性分析
４个采样点共同含有的 ８种优势细菌门（丰

度＞１％）丰度和根际土壤的理化性质相关性如表９
所示，变形菌门丰度与ｐＨ值呈极显著显著负相关，
与氮、磷、钾含量呈正相关，其中与 ＴＯＮ、ＡＰ、ＡＫ、
ＴＯＰ含量呈显著正相关。酸杆菌门是所有土壤样
品中丰度位居第２的菌门，与 ｐＨ值呈极显著正相
关，与ＴＯＮ、ＡＰ、ＴＯＰ含量呈极显著或显著负相关。
厚壁菌门丰度与总氮含量呈显著正相关。浮霉菌

门丰度与ＴＯＮ含量呈显著负相关。疣微菌门与 ｐＨ
值呈显著正相关，与ＴＯＮ、ＡＰ、ＴＯＰ含量呈极显著负
相关，与ＡＫ、ＴＯＫ含量呈显著负相关。拟杆菌门丰
度与 ｐＨ值呈显著正相关，与 ＴＯＰ含量呈显著负
相关。

表９　细菌门丰度与土壤理化性质的相关性分析

土壤

理化性质

相关系数

Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ
丰度

Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ
丰度

Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ
丰度

Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ
丰度

Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ
丰度

Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ
丰度

Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ
丰度

Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ
丰度

ｐＨ值 －０．７１９ ０．７３９ －０．４６８ ０．３４８ ０．５６２ ０．６８１ ０．６４０ ０．２１９

ＴＯＮ含量 ０．６１８ －０．７９５ ０．５９５ －０．３１３ －０．６０２ －０．７７５ －０．５２９ －０．１７２

ＡＰ含量 ０．６５８ －０．６３４ ０．３６１ －０．３９５ －０．４８８ －０．７６８ －０．５２０ ０．００９

ＡＫ含量 ０．５２８ －０．４１５ ０．２０４ －０．２９８ －０．３７５ －０．５６５ －０．２６７ ０．０７３

ＴＯＰ含量 ０．７０７ －０．６１２ ０．２８３ －０．４５０ －０．４８１ －０．８００ －０．５９１ ０．１８５

ＴＯＫ含量 ０．１０８ －０．０３２ ０．００９ －０．０５６ ０．１３３ －０．６４８ －０．５７０ ０．０１９

３　讨论

不同的施肥处理主要影响了土壤 ｐＨ值以及全
氮、有效磷、总磷含量等指标，４个试验点通过连续４
年的不同施肥处理，不同无机肥施用量下土壤 ｐＨ
值有显著差异，其中无机肥施用量最多的处理 ｐＨ
值最低，这是因为长期大量施用复合肥能降低土壤

ｐＨ值［１１－１２］。有机肥处理对土壤的氮、磷、钾含量的

影响不大［１３－１４］，所以无机肥的施用量是造成土壤

ｐＨ值以及氮、磷、钾含量不同的主要因素。
大量无机肥料特别是氮肥的投入，通常会导致

旱地土壤细菌多样性减少［１５］。本研究结果显示，Ａ
采样点的 Ｓｈａｎｎｏｎ指数最低，且与其他地区差异显
著，这与 Ｇｅｉｓｓｅｌｅｒ等的研究结果［１６－１７］相符。土壤

ｐＨ值常被认为是长期施用无机肥土壤中影响细菌
生物多样性的主要因素［１１，１６］。总体来看，细菌生物

丰度与ＴＯＮ、ＡＰ、ＡＫ、ＴＯＰ、ＴＯＫ含量呈显著负相关，
说明长期施用无机肥后，氮、磷、钾对根基微生物有

一定的抑制作用。Ｄｅｌｇａｄｏ－Ｂａｑｕｅｒｉｚｏ等的研究结
果表明，土壤理化指标对细菌生物多样性有一定的

驱动作用［１８］。土壤氮、磷是决定细菌群落结构的重

要因素，本研究中总氮含量与 Ｓｈａｎｎｏｎ指数呈显极
著负相关，表明氮肥的过度使用降低了土壤微生物

多样性［１９－２０］；在我国亚热带地区，由于风化和土壤

流失，酸性水稻土壤中的磷含量很低［１５，２１］，枇杷生

长过程中不需要很多水分，因此土壤中磷的流失较

少，含量相对丰富。已有研究报道，施加高磷肥料

直接改变了植物土壤微生物群落结构［２１－２２］。综合

来看，本研究中Ｓｈａｎｎｏｎ指数与ｐＨ值呈极显著正相
关，与 ＴＯＮ、ＡＰ、ＴＯＰ含量均呈极显著负相关，与
ＡＫ、ＴＯＫ含量呈负相关，说明长期施用复合肥会降
低土壤微生物多样性。
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本研究通过对不同施肥处理下土壤微生物门

丰度进行聚类分析发现，施用复合肥量最多的 Ａ采
样点的优势门个数最少，且优势菌门较为集中，变

形菌门丰度为４８．５１％，明显高于其他处理。变形
杆菌门细菌具有固氮功能，变形杆菌门丰度增加有

利于土壤氮素的有效转化［２３］，氮循环过程对土壤

ｐＨ值存在影响［２４］。枇杷根际土壤细菌群落中变形

菌门和酸杆菌门占主导地位，与该土壤呈酸性有

关。河北省中南部地区耕地［２５］、苹果园土壤［２６］、酸

性土壤［２７］的根际微生物优势菌门一致。变形菌门

被认为是世界上微生物最丰富的菌门，是多数土壤

中的优势门类，与碳循环有关［２８］。酸杆菌门多存在

于营养贫瘠的土壤环境中［２９］，Ｂａｒｎｓ等研究表明，酸
杆菌门是土壤细菌群落第２优势门，仅次于变形菌
门［３０］，与本研究结果与之一致。

采样地土壤微生物在属水平上的差异很大，莆

田地区 ４个采样点共同的菌属有 Ｇｐ６、Ｇｐ２、Ｇｐ１、
Ｓｕｂｄｉｖｉｓｉｏｎ３ｇｅｎｅｒａｉｎｃｅｒｔａｅｓｅｄｉｓ、Ｇｐ４。随着复合肥
用量的增加，优势菌属丰度在减少，但是由于 Ａ采
样点长期施肥量较多，导致 Ｍａｓｓｉｌｉａ、鸟氨酸芽孢杆
菌属、芽孢八叠球菌属、副球菌属、节杆菌属、假单

胞菌属细菌出现适应现象，成为 Ａ采样点的优势菌
属。芽孢杆菌属广泛存在于土壤、水、植物及动物

活动环境中，营养要求低，代谢能力强，可以耐受不

良环境条件，部分芽孢杆菌对病原菌有一定的拮抗

作用［３１］。芽孢杆菌属对洋葱遭受铜胁迫具有缓解

作用［３２］，该属除了具有良好的解磷能力，还具有良

好的固氮作用和生防作用［３３］。后续可有目的性地

筛选优势菌，制成生物菌肥解决莆田地区过度施复

合肥的问题。

相关性分析发现，土壤 ｐＨ值对变形菌门和酸
杆菌门细菌丰度影响明显，总氮、速效磷、总磷含量

对变形菌门丰度有显著影响。在迄今已知的与土

壤中酸性细菌丰度相关的环境因素中，ｐＨ值为影响
最为突出的因素［３４－３５］，本研究相关性分析结果与之

一致。ｐＨ值和氮、磷、钾含量会影响细菌的分布，罗
旦等对沙漠环境植物根际微生物的研究结果表明，

变形菌门的丰度与有效氮、ＡＰ含量显着正相关［３６］。

土壤全氮、全磷含量是影响土壤变形菌的关键因

子［３７］，本研究结果与之一致。厚壁菌门分布与ＴＯＮ
含量呈显著正相关，与ｐＨ值以及磷、钾含量的相关
性不显著，与Ｎａｖａｒｒｅｔｅ等对大豆根际土壤的研究结
果［３８］类似。相关性分析发现，土壤 ｐＨ值对变形菌

门、酸杆菌门、拟杆菌门和疣微菌门影响显著。

本研究充分了解了短期内使用大量复合肥引

起ｐＨ值下降对枇杷根际土壤微生物多样性、结构
以及功能造成的影响，为以后研发生物菌肥以及解

决土壤板结、酸化问题提供理论依据。
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