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不同农艺型措施对温室黄瓜连作土壤的改良效果

万小琪，窦维卉，杨　雪，谢　洋，张　宁，武春成
（河北科技师范学院园艺科技学院／河北省特色园艺种质挖掘与创新利用重点实验室，河北秦皇岛０６６００４）

　　摘要：为探究不同农艺型措施对温室黄瓜连作土壤的改良效果，采用田间试验，研究单施有机肥（ＣＫ）、微生物菌
肥配施有机肥（ＭＦ）、高碳堆肥配施有机肥（ＣＦ）、微生物菌剂配施有机肥（ＭＡ）、生物炭和木霉菌配施有机肥（ＢＴ）５个
处理对温室黄瓜产量、土壤化学性质以及土壤微生物多样性等方面的影响。结果表明，与ＣＫ相比各处理黄瓜小区产
量提高了１．１７％～５．９４％，其中ＢＴ处理提高效果最为显著。ＭＦ处理提高了土壤ｐＨ值、电导率（ＥＣ值）及有机质、全
氮、碱解氮、速效钾含量；ＢＴ处理提高了土壤ｐＨ值及有机质、速效钾含量，降低了土壤 ＥＣ值。在土壤细菌群落门水
平下，ＢＴ处理提高了酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ）的相对丰度，显著降低了放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ）的相对丰度；ＭＦ
处理提高了变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）的相对丰度。土壤真菌门水平下 ＭＦ明显降低了子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）的相对
丰度。不同施肥处理下，引起细菌和真菌群落结构变化的主要土壤环境因子为有机质和速效磷含量。综合分析认为，

微生物菌肥配施有机肥（ＭＦ）和生物炭、木霉菌配施有机肥（ＢＴ）２种措施可以改善土壤化学性质，优化土壤微生物环
境，促进黄瓜生长。
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　　黄瓜（ＣｕｃｕｍｉｓｓａｔｉｖｕｓＬ．）是我国主要栽培的设
施蔬菜，具有产量高、经济效益好的特点。但随着

设施黄瓜栽培年限的增加，导致了土壤化学性质和

土壤微生物环境的恶化，降低了黄瓜的产量，制约

了设施黄瓜产业的持续性发展。

目前设施蔬菜连作土壤改良方面的研究较多，

如采用土壤消毒，或者施入微生物菌肥、有机物料、

生物炭等均能起到一定的改良效果。微生物菌肥

通过微生物的生命活动，产生植株所需的特定养

分，从而促进土壤中的物质转化和调控植株生

长［１］。田伟等研究表明，微生物菌肥能促进植株生

长，促进土壤中有益微生物的繁殖［２－４］。张玉博等
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研究发现，木霉菌是一类重要的生防菌［５］，能促进

幼苗生长，提高植株的抗性［６－７］。生物炭能改善土

壤性质和土壤微生物环境，进而促进植物生长，被

广泛关注［８－９］。王彩云等研究表明，施用添加质量

比为５％的生物炭能促进黄瓜植株生长，提高果实
产量［１０］。涂玉婷等研究发现，生物炭可通过改变土

壤理化性质和微生物环境，达到促生、增产、提质的

效果［１１］。虽然目前该方面的研究较多，但由于不同

地域环境及土壤类型，各种措施的改良效果不尽相

同。本研究以课题组在其他区域设施连作土壤改

良方面表现较好的４种农艺型措施为试验处理，在
秦皇岛市昌黎县温室秋冬茬黄瓜上进行试验，综合

分析其对黄瓜产量、土壤化学性质以及土壤微生物

多样性等方面的影响，以期探索出适合当地温室黄

瓜连作土壤的改良方法。

１　材料与方法

１．１　试验区概况
田间试验于２０２０年９月至２０２１年３月在河北省

秦皇岛市昌黎县新集镇小营村（１１９°１０′Ｅ、３９°４２′Ｎ，
海拔２２ｍ）日光温室进行，试验土壤为温室连续栽
培黄瓜１５年的土壤，基本理化性质为 ｐＨ值７．３２，
电导率 （ＥＣ值）６０９．１０μＳ／ｃｍ，有机质含量
５５．０４ｇ／ｋｇ，碱解氮含量 １９６ｍｇ／ｋｇ，速效磷含量
４９８２ｍｇ／ｋｇ，速效钾含量２３９．０２ｍｇ／ｋｇ。
１．２　试验材料

供试黄瓜品种为田骄八号，由青岛硕丰源种业

有限公司培育。微生物菌肥由山东友邦肥业科技

有限公司提供，有机质含量≥４０％，有效活菌数≥
０２０亿个／ｇ。微生物菌剂由甘肃鸿远生物科技有
限公司提供，有效活菌数≥１０８ＣＦＵ／ｇ。高碳堆肥由
宁夏农林科学院园艺研究所提供，主要成分为柠

条、鸡粪和生物炭混合发酵而成，有机质含量 ＞
３５．２％，基本理化性质为 ｐＨ 值 ６．５３，ＥＣ值
７．２３μＳ／ｃｍ，速效磷含量２６９．１３ｍｇ／ｋｇ，速效钾含
量２３７０．３６ｍｇ／ｋｇ。生物炭以玉米秸秆为原料，由
辽宁省的生物炭工程技术研究中心提供，基本性质

为平均孔径 １６．２７ｍｍ，粒径１．５～２．０ｍｍ，全碳含
量７０．３８％，全氮含量１．５３％，全磷含量０．７８％，全
钾含量１６８％，ｐＨ值８．９７。木霉菌为木霉复合粉
剂，由黑龙江八一农垦大学农学院、黑龙江田利保

生物科技有限公司和黑龙江牧康牧业生物有限公

司提供，有效活菌数≥１０亿个／ｇ。有机肥由昌黎县

嘉诚实业集团有限公司提供，主要成分为菇渣和牛

粪，有机质含量＞５２％。
１．３　试验设计

田间试验采用随机区组设计，以每畦（每畦为１
个小区，每个小区３次重复，畦长６ｍ，畦面宽１ｍ，
畦间距２０ｃｍ）单施有机肥２０．０ｋｇ为对照（ＣＫ），以
课题组前期在不同区域试验过的４个农艺型改良措
施为处理。（１）微生物菌肥配施有机肥（ＭＦ）：每畦
微生物菌肥１３．０ｋｇ配施有机肥２０．０ｋｇ，有机肥散
施深翻，与土壤混合均匀后做畦，微生物菌肥在定

植时平均施入定植穴；（２）高碳堆肥配施有机肥
（ＣＦ）：每畦高碳堆肥 ３５．０ｋｇ配施有机肥１０．０ｋｇ，
各施入物散施深翻，与土壤混合均匀后做畦；（３）微
生物菌剂配施有机肥（ＭＡ）：每畦微生物菌剂７３．６ｇ
配施有机肥 ２０．０ｋｇ，有机肥散施深翻，与土壤混合
均匀后做畦，微生物菌剂在定植时平均施入定植

穴；（４）生物炭和木霉菌配施有机肥（ＢＴ）：每畦生
物炭２０．０ｋｇ、木霉菌１００ｇ配施有机肥２０．０ｋｇ，各
施入物散施深翻，与土壤混合均匀后做畦。于２０２０
年１０月９日定植，１叶１心黄瓜靠接苗，双行定植，
每畦定植４６株，畦面覆盖黑色地膜，膜下铺设滴灌
管，日常管理同常规。

１．４　测定项目与方法
１．４．１　土壤取样方法　于黄瓜盛瓜期（２０２１年１
月６日）采集黄瓜根区土样，每个处理采用五点法
采集０～２０ｃｍ耕层土壤。将土壤样品分别装于无
菌塑料袋中，立刻带回实验室处理。一份放置在

－８０℃ 的超低温冰箱中待测土壤微生物多样性，
另一份在室内自然风干过２ｍｍ的网筛后测定土壤
化学性质。

１．４．２　小区产量测定　采用称量法定期按小区进
行单独采摘，测定黄瓜质量，拉秧后统计小区总

产量。

１．４．３　土壤化学性质测定　土壤ｐＨ值和ＥＣ值均
用ＤＺＳ－７０８型水质分析仪（上海雷磁公司）测定；
土壤有机质含量用重铬酸钾容量 －稀释热法测定；
土壤碱解氮含量用碱解扩散法测定；土壤速效钾含

量用醋酸铵－火焰光度计法测定；土壤速效磷含量
用钼锑抗比色法测定；土壤全氮含量采用凯氏定氮

法测定［１２－１３］。

１．４．４　土壤微生物多样性测定　土壤细菌使用引
物３３８Ｆ（ＡＣＴＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡＧ）和８０６Ｒ（Ｇ
ＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ）对１６ＳｒＲＮＡ基因
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Ｖ３～Ｖ４区进行聚合酶链式反应（ＰＣＲ）扩增。土壤
真菌使用引物ＩＴＳ１Ｆ（ＣＴＴＧＧＴＣＡＴＴＴＡＧＡＧＧＡＡＧＴ
ＡＡ）和ＩＴＳ２Ｒ（ＧＣＴＧＣＧＴＴＣＴＴＣＡＴＣＧＡＴＧＣ）对
ＩＴＳ１Ｆ～ＩＴＳ２Ｒ区进行ＰＣＲ扩增，并根据上海美吉生
物有限责任公司（上海）的标准方案在 Ｉｌｌｕｍｉｎａ
ＭｉＳｅｑ平台上进行测序，细菌和真菌高通量测序数
据分析均是基于上海美吉生物医药科技有限公司

提供的云服务结果进行。

１．５　数据处理
试验数据采用 ＤＰＳ９．０１软件中的新复极差法

分析。根据操作分类单元（ＯＴＵ）聚类，采用 Ｍｏｔｈｕｒ
软件进行ａｌｐｈａ多样性分析；群落组成分析基于ｔａｘ＿
ｓｕｍｍａｒｙ＿ａ文件夹中的数据表，利用 Ｅｘｃｅｌ２０１０作
表；用Ｒ语言进行层级聚类分析绘制树状图；常采
用欧氏距离（Ｅｕｃｌｉｄｅａｎｄｉｓｔａｎｃｅｓ）进行基于距离的
冗余分析（ｄｂ－ＲＤＡ）。

２　结果与分析

２．１　不同处理对黄瓜小区产量的影响
如图１所示，不同处理均提高了黄瓜的小区产

量，表现为 ＢＴ＞ＣＦ＞ＭＡ＞ＭＦ＞ＣＫ处理，其中 ＣＦ
和 ＢＴ处理均显著高于 ＣＫ，较 ＣＫ分别提高了
４６９％、５．９４％。

２．２　不同处理对土壤化学性质的影响
由表１可知，ＭＦ处理的有机质、全氮和碱解氮

含量与ＣＫ相比均显著提高；ＭＦ处理的 ｐＨ值显著
高于ＣＦ，ＭＦ处理的全氮含量显著高于ＭＡ和ＢＴ处
理；除 ＢＴ处理外，其他处理的土壤 ＥＣ值均高于
ＣＫ，但差异不显著；各处理间速效磷含量和速效钾
含量均差异不显著。

表１　不同处理对土壤化学性质的影响

处理 ｐＨ值 ＥＣ值
（μＳ／ｃｍ）

有机质含量

（ｇ／ｋｇ）
全氮含量

（％）
碱解氮含量

（ｍｇ／ｋｇ）
速效磷含量

（ｍｇ／ｋｇ）
速效钾含量

（ｍｇ／ｋｇ）

ＭＦ ７．５２±０．０４ａ ３３２±２６．９０ａｂ ４３．４２±７．７８ａ ０．２７±０．０４ａ １６４．５±４．９５ａ １８４．５±３８．９５ａ ３２６．７±５４．２７ａ

ＣＦ ７．４３±０．０５ｂ ３５７±１３．４０ａ ４２．８１±５．１９ａｂ ０．２６±０．０１ａｂ １４３．５±４．９５ｂ １９７．２±２６．４６ａ ３０４．０±４２．０２ａ

ＭＡ ７．４９±０．０５ａｂ ３２８±１０．６０ａｂ ４１．５８±１．７３ａｂ ０．２３±０．０２ｂ １３６．５±４．９５ｂ １８１．９±８．５０ａ ３２５．１±２７．７１ａ

ＢＴ ７．５１±０．０３ａｂ ３１４±９．２０ｂ ４０．３６±１．７３ａｂ ０．２４±０．０２ｂ １１２．０±９．８９ｃ １８５．５±１１．４６ａ ３１２．１±４７．０６ａ

ＣＫ ７．５０±０．０１ａｂ ３２２±０．７０ａｂ ３５．４７±１．７３ｂ ０．２４±０．０２ｂ １２９．５±４．９５ｂｃ １９５．１±２９．０７ａ ３０６．４±１７．６２ａ

　　注：同列数据后不同小写字母表示处理间差异显著（Ｐ＜０．０５）。下表同。

２．３　不同处理对土壤细菌和真菌群落多样性的
影响

由表２可知，在细菌群落中，各处理的 ＯＴＵ数
量和 Ｓｈａｎｎｏｎ指数并无显著差异，ＭＦ处理的

Ｓｉｍｐｓｏｎ指数显著低于ＢＴ处理。在真菌群落中，ＣＦ
处理的ＯＴＵ数量显著高于其他处理和 ＣＫ；除 ＭＡ
处理外，各处理的 Ｓｈａｎｎｏｎ指数均显著高于 ＣＫ，各
处理的Ｓｉｍｐｓｏｎ指数均显著低于ＣＫ。

表２　不同处理对土壤细菌和真菌群落的多样性分析

处理

细菌群落 真菌群落

ＯＴＵ 香农（Ｓｈａｎｎｏｎ）
指数

辛普森（Ｓｉｍｐｓｏｎ）
指数

ＯＴＵ 香农（Ｓｈａｎｎｏｎ）
指数

辛普森（Ｓｉｍｐｓｏｎ）
指数

ＭＦ ２７３４±１０４ｂ ６．３９±０．０７ｂ ０．００５４±０．０００８ｂｃ ２１４±７ｂ ３．３６±０．１２ｂ ０．０７１６±０．００５３ｂ

ＣＦ ２７３４±１０４ｂ ６．３７±０．０２ｂ ０．００７１±０．０００７ａｂ ３１０±２５ａ ３．９３±０．０５ａ ０．０４１３±０．００５８ｂ

ＭＡ ２８８３±５２ｂ ６．３１±０．０３ｂ ０．００６７±０．００１３ａｂ １９２±７ｂ ３．０６±０．２６ｃ ０．１０８６±０．０４１２ａ

ＢＴ ２７８５±６５ｂ ６．３１±０．０６ｂ ０．００８３±０．００２３ａ １９２±６３ｂ ３．３８±０．１３ｂ ０．０６９０±０．００８６ｂ

ＣＫ ４６７７±３６６ａ ６．８５±０．０２ａ ０．００３７±０．０００１ｃ ２０１±３５ｂ ２．９６±０．０７ｃ ０．１０５５±０．０１８７ａ
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２．４　不同处理对土壤细菌和真菌群落结构的影响
由表３可知，对土壤细菌群落结构分析发现，不

同处理改变了土壤细菌门水平的相对丰度。各处

理均降低了放线菌门的相对丰度，ＭＡ处理显著提

高了厚壁菌门和髌骨细菌门的相对丰度；ＢＴ处理与
ＣＫ相比显著降低了放线菌门的相对丰度，显著提
高了浮霉菌门的相对丰度。

表３　不同处理对土壤细菌门水平主要菌群相对丰度的影响

处理

相对丰度（％）

变形菌门

（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）
酸杆菌门

（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ）
绿弯菌门

（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）
放线菌门

（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ）
厚壁菌门

（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）
芽单胞菌门

（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｏｔａ）

ＣＫ ０．２８±０．０２ａ ０．１７±０．０１ａ ０．１４±０．０１ａ ０．１４±０．０１ａ ０．０６±０．０１ｂ ０．０５±０．００ａ

ＭＦ ０．２９±０．０７ａ ０．１６±０．０９ａ ０．１４±０．０２ａ ０．１３±０．０２ａｂ ０．０６±０．００ｂ ０．０６±０．０１ａ

ＣＦ ０．２７±０．０４ａ ０．１９±０．０１ａ ０．１４±０．００ａ ０．１２±０．０２ａｂ ０．０５±０．０１ｂ ０．０６±０．００ａ

ＭＡ ０．２９±０．０４ａ ０．１５±０．０６ａ ０．１２±０．０１ａ ０．１２±０．０２ａｂ ０．０８±０．０１ａ ０．０６±０．０１ａ

ＢＴ ０．２２±０．０１ａ ０．２５±０．０２ａ ０．１４±０．０１ａ ０．１１±０．００ｂ ０．０６±０．００ｂ ０．０５±０．０１ａ

处理

相对丰度（％）

拟杆菌门

（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ）
黏菌门

（Ｍｙｘｏｍｙｃｏｐｈｙｔａ）
髌骨细菌门

（Ｐａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ）
浮霉菌门

（Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｏｔａ）
匿杆菌门

（Ｌａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｏｔａ）
噬菌蛭弧菌

（Ｂｄｅｌｌｏｖｉｂｒｉｏｎｏｔａ）

ＣＫ ０．０５±０．０１ａ ０．０３±０．００ａｂ ０．０２±０．００ｂ ０．０１±０．００ｂ ０．０１±０．００ａｂ ０．０１±０．００ｂ

ＭＦ ０．０４±０．００ａ ０．０３±０．００ａ ０．０３±０．００ｂ ０．０１±０．００ａｂ ０．０１±０．００ａｂ ０．０１±０．００ｂ

ＣＦ ０．０４±０．００ａ ０．０３±０．００ａｂ ０．０３±０．００ｂ ０．０１±０．００ａｂ ０．０１±０．００ａｂ ０．０１±０．００ａ

ＭＡ ０．０４±０．０１ａ ０．０３±０．００ａｂ ０．０４±０．００ａ ０．０１±０．００ａｂ ０．０１±０．００ｂ ０．０１±０．００ａｂ

ＢＴ ０．０３±０．００ａ ０．０２±０．００ｂ ０．０２±０．００ｂ ０．０２±０．００ａ ０．０１±０．００ａ ０．０１±０．００ｂ

　　在属水平上，选取各处理土壤前１０个相对丰度
较高菌属。由表４可知，ＭＦ、ＭＡ处理与 ＣＫ相比，

变形菌门ＭＮＤ１菌属的相对丰度显著提高；各处理
与ＣＫ相比，均显著提高了Ｄｏｎｇｉａ属的相对丰度。

表４　不同处理对土壤细菌属水平主要菌群相对丰度的影响

处理

相对丰度（％）

酸杆菌门ＲＢ４１菌属 酸杆菌门未分类菌属

（ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿Ｖｉｃｉｎａｍｉｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ）
酸杆菌门未分类菌属

（ｎｏｒａｎｋ＿ｏ＿Ｖｉｃｉｎａｍｉｂａｃｔｅｒａｌｅｓ）
鞘氨醇单胞菌属

（Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ）
芽孢杆菌属

（Ｂａｃｉｌｌｕｓ）

ＣＫ ０．０５±０．０１ａ ０．０４±０．０１ａ ０．０４±０．０１ａ ０．０３±０．０１ａ ０．０３±０．０１ａ

ＭＦ ０．０５±０．０２ａ ０．０５±０．０４ａ ０．０４±０．０２ａ ０．０３±０．０１ａ ０．０３±０．０１ａ

ＣＦ ０．０８±０．０１ａ ０．０４±０．０１ａ ０．０４±０．０２ａ ０．０３±０．０２ａ ０．０２±０．０１ｂ

ＭＡ ０．０６±０．０３ａ ０．０４±０．０２ａ ０．０３±０．０１ａ ０．０３±０．０１ａ ０．０３±０．０１ａ

ＢＴ ０．０９±０．０２ａ ０．０７±０．０１ａ ０．０６±０．０１ａ ０．０３±０．００ａ ０．０２±０．００ｂ

处理

相对丰度（％）

芽单胞菌门未分类菌属

（ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄａｃｅａｅ）
未分类菌属

（ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿ＪＧ３０－ＫＦ－ＣＭ４５）
变形菌门ＭＮＤ１

菌属
Ｄｏｎｇｉａ 未分类菌属

（ｎｏｒａｎｋ＿ｏ＿ｎｏｒａｎｋ＿ｃ＿ＫＤ４－９６）

ＣＫ ０．０２±０．００ａ ０．０２±０．００ａ ０．０１±０．００ｂ ０．０１±０．００ｃ ０．０２±０．００ａ

ＭＦ ０．０２±０．０４ａ ０．０２±０．００ａ ０．０３±０．０１ａ ０．０２±０．００ｂ ０．０１±０．００ａ

ＣＦ ０．０２±０．００ａ ０．０２±０．００ａ ０．０２±０．００ａｂ ０．０２±０．００ｂ ０．０２±０．００ａ

ＭＡ ０．０３±０．００ａ ０．０２±０．００ａ ０．０３±０．００ａ ０．０３±０．００ａ ０．０２±０．００ａ

ＢＴ ０．０２±０．００ａ ０．０２±０．００ａ ０．０２±０．００ａｂ ０．０２±０．００ｂ ０．０２±０．００ａ

　　由表５可知，在门水平上对土壤真菌群落分析
发现，ＭＦ和ＣＦ处理均显著提高了担子菌门的相对
丰度；ＭＦ、ＣＦ处理与 ＣＫ相比显著提高了未知真菌
门的相对丰度；各处理间子囊菌门、被孢霉门和壶

菌门的相对丰度差异不显著。

　　由表６可知，各处理均显著降低了腐质霉属的
相对丰度；与ＣＫ相比，ＭＦ处理显著降低了嗜热毁
丝霉属的相对丰度，显著提高了锥盖伞属的相对丰
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表５　不同处理对土壤真菌门水平主要菌群相对丰度的影响

处理

相对丰度（％）

子囊菌门

（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）
被孢霉门

（Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ）
担子菌门

（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）
未知真菌门

（ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｋ＿＿Ｆｕｎｇｉ）
壶菌门

（Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）

ＣＫ ０．６３±０．０６ａ ０．３１±０．０５ａ ０．０１±０．００ｂ ０．０３±０．０１ｂ ０．０２±０．０１ａ

ＭＦ ０．５５±０．０７ａ ０．２６±０．０１ａ ０．１３±０．０６ａ ０．０５±０．０２ａｂ ０．０２±０．００ａ

ＣＦ ０．６０±０．０３ａ ０．２２±０．０５ａ ０．０９±０．０３ａ ０．０５±０．００ａ ０．０２±０．００ａ

ＭＡ ０．６３±０．０８ａ ０．２８±０．０７ａ ０．０３±０．００ｂ ０．０３±０．００ａｂ ０．０４±０．００ａ

ＢＴ ０．６７±０．０３ａ ０．２４±０．０３ａ ０．０２±０．０１ｂ ０．０３±０．００ａｂ ０．０３±０．０１ａ

表６　不同处理对土壤真菌属水平主要菌群相对丰度的影响

处理

相对丰度（％）

被孢霉属

（Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ）
腐质霉属

（Ｈｕｍｉｃｏｌａ）
嗜热毁丝霉属

（Ｍｙｃｅｌｉｏｐｈｔｈｏｒａ） Ｒｅｍｅｒｓｏｎｉａ 曲霉属

（Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ）

ＣＫ ０．３１±０．０５ａ ０．１４±０．０３ａ ０．１１±０．０３ａｂ ０．０８±０．０２ａ ０．０５±０．０１ｂ

ＭＦ ０．２６±０．０１ａ ０．０８±０．０２ｂ ０．０５±０．０１ｃ ０．０８±０．０１ａ ０．０６±０．０１ｂ

ＣＦ ０．２２±０．０４ａ ０．０６±０．０１ｂ ０．０６±０．０２ｂｃ ０．０５±０．０１ｂ ０．０５±０．００ｂ

ＭＡ ０．２７±０．０７ａ ０．０７±０．０２ｂ ０．０８±０．０３ａｂｃ ０．０６±０．０３ｂ ０．０８±０．０１ａｂ

ＢＴ ０．２４±０．０３ａ ０．０９±０．０３ｂ ０．１３±０．０２ａ ０．０７±０．０１ａｂ ０．１０±０．０２ａ

处理

相对丰度（％）

未知真菌属

（ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｋ＿Ｆｕｎｇｉ）
丝壳属

（Ｋｅｒｎｉａ）
未分类毛壳菌科

（ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｆ＿Ｃｈａｅｔｏｍｉａｃｅａｅ）
锥盖伞属

（Ｃｏｎｏｃｙｂｅ）
新赤壳属

（Ｎｅｏｃｏｓｍｏｓｐｏｒａ）

ＣＫ ０．０３±０．０１ｂ ０．０２±０．０１ａ ０．０３±０．０１ａｂ ０．０１±０．００ｂ ０．０４±０．００ａ

ＭＦ ０．０５±０．０２ａ ０．０１±０．００ａ ０．０３±０．０１ａｂ ０．０９３±０．０５ａ ０．０４±０．０２ａ

ＣＦ ０．０５±０．０３ａ ０．０１±０．００ａ ０．０３±０．０１ａｂ ０．０４±０．００ｂ ０．０２±０．００ｂ

ＭＡ ０．０３±０．０１ｂ ０．１２±０．２０ａ ０．０２±０．０１ｂ ０．０１±０．００ｂ ０．０３±０．００ａｂ

ＢＴ ０．０４±０．００ａｂ ０．０１±０．００ａ ０．０５±０．０２ａ ０．０１±０．００ｂ ０．０３±０．００ａｂ

度。ＢＴ处理的曲霉属相对丰度较ＣＫ显著提高。
２．５　不同处理对土壤细菌和真菌群落层级聚类
分析

如图２所示，土壤细菌群落门水平上，ＢＴ和
ＭＦ、ＭＡ和 ＣＦ分别在１个分枝，ＣＫ单独在１个分

枝上。说明与 ＣＫ相比，各处理改变了土壤细菌群
落结构。土壤真菌门水平上，ＢＴ、ＣＫ和 ＭＡ聚合在
一起，ＭＦ和ＣＦ聚合在另一个分枝上，说明各处理
对土壤真菌群落结构有一定的影响。
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２．６　不同处理的土壤细菌和真菌群落结构对土壤
化学性质的响应

如图３所示，通过冗余分析发现，影响程度排前
２位的土壤环境因子依次为有机质和速效磷含量。

细菌群落中ＡＮ含量与ＡＫ、ＯＭ、ＴＮ含量和ＥＣ值呈
正相关，ｐＨ值与 ＯＭ含量呈负相关。真菌群落中
ＡＫ含量与ｐＨ值呈正相关，ＥＣ值与ＡＰ、ＯＭ含量呈
正相关，ＡＰ含量和ＯＭ含量呈正相关。

３　讨论

已有研究表明微生物肥料和生物炭对连作土

壤具有明显的改良作用。微生物肥料是通过其自

身携带的多种有益微生物将土壤中的营养元素转

化为可以被植株吸收利用的形式来促进养分吸

收［１４－１５］，本试验结果与之相似。微生物菌肥配施有

机肥施入土壤后，明显提高了速效钾含量，显著提

高了有机质和碱解氮含量。研究发现生物炭施入

土壤后能提高有机质含量，改善土壤的速效养分含

量［１６－１７］。本试验中生物炭和木霉菌配施有机肥处

理提高了土壤ｐＨ值、有机质和速效钾含量，降低了
土壤ＥＣ值。

不同施肥处理会引起土壤化学环境的改变，从

而影响微生物物种的多样性［１８］。Ｄｉｎｇ等研究表明，
施入有机肥能改善土壤的生物多样性［１９］。本试验

发现，各处理细菌群落多样性与对照相比差异明

显，这可能与施肥时间、施入量有关。本试验中有

机肥和微生物菌肥、高碳堆肥、微生物菌剂、生物

炭、木霉菌等的施入时间较短，因此对土壤细菌群

落的生物多样性产生的影响较小［２０］。

本试验发现，土壤细菌群落在门水平上的主要

优势菌群有变形菌门、酸杆菌门、绿弯菌门和放线

菌门，这些菌群在其他植物连作土壤研究中也被认

为是优势种群［２１－２２］。已有研究表明，酸杆菌门可以

产生多种代谢物，分解难降解物质，从而促进生态

系统的稳定［２３－２５］。在本试验中微生物菌肥配施有

机肥、生物炭和木霉菌配施有机肥处理的土壤变形

菌门和酸杆菌门的相对丰度较高，说明微生物菌肥

和生物炭施入土壤后加速了土壤中物质的分解和

代谢，提高了土壤的有机质含量，增加了作物抗病

能力，促进了作物生长。放线菌门是有机质矿化的

主要微生物，能在营养较低或有难降解碳的土壤中

生长，促进土壤中动植物残体分解［２６－２８］。在本试验

中生物炭和木霉菌配施有机肥处理较对照相比，显

著降低了放线菌门的相对丰度，说明生物炭和木霉

菌施入土壤提高了土壤养分含量增加，从而抑制了

放线菌门细菌的生长。

本试验发现真菌群落门水平土壤中相对丰度

最高的是子囊菌门，子囊菌门是最大的病原菌构成

群体，黄瓜连作土壤中子囊菌门丰度的增加极有可

能与黄瓜病害的发生有关，是黄瓜连作障碍发生的

原因之一［２９］。在本试验中，微生物菌肥配施有机肥

（ＭＦ）处理降低了子囊菌门真菌的相对丰度，从而
降低了黄瓜病害的发生。多数研究表明有机质、全

氮、速效磷含量和 ｐＨ值是驱动温室黄瓜连作土壤
细菌和真菌群落结构变化的环境因子［３０－３１］，本试验

发现在细菌群落和真菌群落在所选环境因子中，有

机质含量的解释度最高，其次是速效磷含量。

４　结论

微生物菌肥配施有机肥处理提高了土壤 ｐＨ
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值、ＥＣ值、有机质、全氮、碱解氮和速效钾含量；生物
炭和木霉菌配施有机肥处理提高了土壤 ｐＨ值、有
机质和速效钾含量，降低了土壤 ＥＣ值。土壤细菌
群落门水平下，微生物菌肥配施有机肥处理提高了

变形菌门的相对丰度；生物炭和木霉菌配施有机肥

处理提高了酸杆菌门的相对丰度，显著降低了放线

菌门的相对丰度。土壤真菌门水平下微生物菌肥

配施有机肥处理降低了子囊菌门的相对丰度。由

于不同处理对土壤化学性质的改良和土壤微生物

环境条件的改善，从而促进黄瓜产量的提高。通过

冗余分析，本试验发现有机质和速效磷含量是影响

温室黄瓜连作土壤微生物群落结构变化的主要环

境因子。综合分析认为，微生物菌肥配施有机肥和

生物炭、木霉菌配施有机肥处理更有利于改善土壤

化学性质和土壤微生物环境，促进黄瓜的生长和产

量的提高。
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ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌｌａｎｄ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅｓ ｏｎ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓｔｈｒｏｕｇｈｉｔｓｅｆｆｅｃｔｏｎｓｏｉｌｏｒｇａｎｉｃｃａｒｂｏｎ［Ｊ］．Ｓｏｉｌ

ＢｉｏｌｏｇｙａｎｄＢｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ，２０１３，６５：３３－３８．

［２５］程　扬，刘子丹，沈启斌，等．秸秆生物炭施用对玉米根际和非

根际土壤微生物群落结构的影响［Ｊ］．生态环境学报，２０１８，２７

（１０）：１８７０－１８７７．

［２６］洪艳华．长期耕作对黑土理化性质及微生物群落结构的影响

［Ｄ］．大庆：黑龙江八一农垦大学，２０２１：７７－８８．

［２７］ＫａｎｏｋｒａｔａｎａＰ，ＵｅｎｇｗｅｔｗａｎｉｔＴ，ＲａｔｔａｎａｃｈｏｍｓｒｉＵ，ｅｔａｌ．Ｉｎｓｉｇｈｔｓ

ｉｎｔｏｔｈｅｐｈｙｌｏｇｅｎｙａｎｄｍｅｔａｂｏｌｉｃｐｏｔｅｎｔｉａｌｏｆａｐｒｉｍａｒｙｔｒｏｐｉｃａｌｐｅａｔ

ｓｗａｍｐｆｏｒｅｓｔｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙｂｙｍｅｔａｇｅｎｏｍｉｃａｎａｌｙｓｉｓ［Ｊ］．

ＭｉｃｒｏｂｉａｌＥｃｏｌｏｇｙ，２０１１，６１（３）：５１８－５２８．

［２８］刘珊廷．木薯连作与轮作对土壤理化性状及微生物群落和产量

的影响［Ｄ］．南宁：广西大学，２０２０：５９－６１．

［２９］邓玉清．轮作对番茄连作土壤微生物群落结构、酶活性及养分

的影响［Ｄ］．海口：海南大学，２０１８：２５－３１．

［３０］ＨｕａｎｇＺＱ，ＷａｎＸＨ，ＨｅＺＭ，ｅｔａｌ．Ｓｏｉｌｍｉｃｒｏｂｉａｌｂｉｏｍａｓｓ，

ｃｏｍｍｕｎｉｔｙｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎａｎｄｓｏｉｌｎｉｔｒｏｇｅｎｃｙｃｌｉｎｇｉｎｒｅｌａｔｉｏｎｔｏｔｒｅｅ

ｓｐｅｃｉｅｓｉｎｓｕｂｔｒｏｐｉｃａｌＣｈｉｎａ［Ｊ］．ＳｏｉｌＢｉｏｌｏｇｙａｎｄＢｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ，

２０１３，６２：６８－７５．

［３１］李玉娇，刘　星，吴大付，等．温室黄瓜连作对土壤真菌数量和

群落结构的影响［Ｊ］．华北农学报，２０２０，３５（１）：１９４－２０４．
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