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　　摘要：为研究广东省不同地貌高产水田土壤微生物群落特征，以及更好推进垦造水田建设工作。以广东省南雄
市、清远市清城区、英德市、惠州市博罗县和惠东区的高产水田耕作层和犁底层土壤为研究对象，函括了山地丘陵区、

平原区、丘陵台地区和丘陵地区。比较高产水田土壤有机质含量，利用高通量测序分析土壤中细菌的群落组成、多样

性及差异性物种。结果表明：（１）耕作层的有机质含量总体上高于犁底层，其中英德市高产水田耕作层有机质含量均
高于 ２４ｇ／ｋｇ，其次是惠东区，平均有机质含量为２０ｇ／ｋｇ；（２）１５块高产水田微生物相对丰度较高的属主要包括拟杆
菌属（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ）、粪杆菌属（Ｆａｅｃａｌｉｂａｃｔｅｒｉｕｍ）、ＪＧ３０－ＫＦ－ＡＳ９、毛螺菌属（Ｌａｃｈｎｏｓｐｉｒａ）、Ｍｕｒｉｂａｃｕｌａｃｅａｅ、罗斯氏菌属
（Ｒｏｓｅｂｕｒｉａ）、亚硝化杆菌属（Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿Ｎｉｔｒｏｓｏｔａｌｅａ）、乳杆菌属（Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ）、巨单胞菌属（Ｍｅｇａｍｏｎａｓ）；（３）惠东区
和博罗县高水田耕作层和犁底层的香农（Ｓｈａｎｎｏｎ）指数、辛普森（Ｓｉｍｐｓｏｎ）指数高于另外３个地区高产水田。清城区
高产水田耕作层的多样性指数最低，惠东区、南雄市的耕作层与清城区的耕作层差异性较大，博罗县的耕作层与南雄

市的耕作层微生物相似性较高，博罗县的犁底层与惠东区的ＨＤ１Ｌ和ＨＤ２Ｌ相似性高，但与ＨＤ３Ｌ差异性较大。垦造
水田的日后建设应以高产水田作为参考，包括综合模式种植的考虑，并在有机质含量和 ｐＨ值方面调整，以有利于基
于旱地为背景下改造而成的水田土壤中微生物健康群落构建。
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　　土壤是作物的生长基础，水稻更是全球最主要的
粮食作物之一，世界５０％以上的人口以稻米为主食。
我国作为世界上最大的水稻生产国，２０２０年全国水
稻种植面积３００７．６万 ｈｍ２，总产量２１１８６万 ｔ［１］。
一直以来工业化、城镇化和农业现代化的发展使得

用地出现了供求不平衡的现象，如何保护现有耕

地、守住耕地红线，成为维护我国粮食安全的战略

举措。广东省地形复杂，主要的地形包括平原、山

地、丘陵、台地，面积占比分别为 ３３．７％、２４．９％、
２１．７％、１４．２％［２－３］。进行垦造水田时利用的地块

类型有非水田的旱地、非耕地中的园地、坑塘水面

和水浇地。设计和施工包括了土地的平整、灌溉与

排水建设、田间道路修建、农田防护与生态环境保

持工程和土壤改良工程［４］。水稻田较一般农田的

明显区别是其有耕作层和犁底层的土层结构，后者

是由耕作时使用的犁底对土壤的物理性压力进而

形成的坚硬土层［５］，其也与长期大水温灌及降水造

成的黏粒沉降的集聚作用有关［６－７］。目前，垦造水

田在“旱改水”中构建犁底层时往往通过重型机械碾

压土层而成［８］。犁底层的容重则高达２．０ｇ／ｃｍ３，紧
实的犁底层限制了土壤养分的有效性和作物根系

生长［９］。

在过去２０年中，土壤生物多样性及其生态系统
功能越来越受到关注。地下生物多样性占地球总

生物多样性的９５％，但只有５％的生物被分类［１０］。

土壤微生物对物质循环发挥的作用包括有机化合

物的降解、土壤养分转化和循环［１１］。土壤中微生物

从过去的培养基培养、定量分析，到现在的基于

ｒＲＮＡ和ｒＤＮＡ分析揭示了部分土壤微生物多样性。
微生物生态学的前沿工作将在进化和功能信息分

子系统复合分析中展开［１２］。土壤微生物的群落结

构直接与作物的生长存在直接或间接的关系，研究

发现，生态集群的特性，其优势物种丰度、群落多样

性等与作物产量显著相关［１３－１４］。高产水田的质量
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除体现在土壤容重、有机质含量、ｐＨ值外，土壤中微
生物群落结构及多样性均可反映高产水田的土体

特征，可为垦造水田向高产水田建设作参考。本试

验以广东省５个地区４种地貌高产水田的土壤为研
究对象，分析水田土壤耕作层与犁底层细菌微生物

群落的特征，以期为日后高产水田的建设提供参考。

１　材料与方法

１．１　研究区域概况
本试验研究区域包括广东省南雄市、清远市清

城区、英德市、惠州市博罗县和惠东区。具体的高

产水田及地貌信息见表１。取样点分布见图１。
表１　高产水田地理信息

地貌 高产水田 位置 耕作层代号 耕作层组代号 犁底层代号 犁底层组代号

山地丘陵区 英德高产水田１（ＹＤ１） 大站镇联丰村 ＹＤ１Ｇ ＹＤＧ ＹＤ１Ｌ ＹＤＬ

英德高产水田２（ＹＤ２） 大站镇联丰村 ＹＤ２Ｇ ＹＤＧ ＹＤ２Ｌ ＹＤＬ

英德高产水田３（ＹＤ３） 望埠镇桥新村 ＹＤ３Ｇ ＹＤＧ ＹＤ３Ｌ ＹＤＬ

南雄高产水田１（ＳＧ１） 古市镇古市村 ＳＧ１Ｇ ＳＧＧ ＳＧ１Ｌ ＳＧＬ

南雄高产水田２（ＳＧ２） 古市镇古市村 ＳＧ２Ｇ ＳＧＧ ＳＧ２Ｌ ＳＧＬ

南雄高产水田３（ＳＧ３） 古市镇古市村 ＳＧ３Ｇ ＳＧＧ ＳＧ３Ｌ ＳＧＬ

平原区 博罗高产水田１（ＢＬ１） 石坝镇蓝新村 ＢＬ１Ｇ ＢＬＧ ＢＬ１Ｌ ＢＬＬ

博罗高产水田２（ＢＬ２） 石坝镇蓝新村 ＢＬ２Ｇ ＢＬＧ ＢＬ２Ｌ ＢＬＬ

博罗高产水田３（ＢＬ３） 石坝镇流洞村 ＢＬ３Ｇ ＢＬＧ ＢＬ３Ｌ ＢＬＬ

丘陵台地区 惠东高产水田１（ＨＤ１） 梁化镇星湖村 ＨＤ１Ｇ ＨＤＧ ＨＤ１Ｌ ＨＤＬ

惠东高产水田２（ＨＤ２） 梁化镇星湖村 ＨＤ２Ｇ ＨＤＧ ＨＤ２Ｌ ＨＤＬ

惠东高产水田３（ＨＤ３） 梁化镇星湖村 ＨＤ３Ｇ ＨＤＧ ＨＤ３Ｌ ＨＤＬ

丘陵地区 清城高产水田１（ＱＣ１） 龙塘镇安丰村 ＱＣ１Ｇ ＱＣＧ ＱＣ１Ｌ ＱＣＬ

清城高产水田２（ＱＣ２） 龙塘镇安丰村 ＱＣ２Ｇ ＱＣＧ ＱＣ２Ｌ ＱＣＬ

清城高产水田３（ＱＣ３） 龙塘镇安丰村 ＱＣ３Ｇ ＱＣＧ ＱＣ３Ｌ ＱＣＬ

１．２　土壤样品采集
样品采集时间为２０２０年１２月１１日至２０２１年

１月 １８日，在每块高产水田里挖取 １个深 ５０～
６０ｃｍ的剖面，分析其剖面构型，确定耕作层与犁底
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层位置，于剖面旁边进行耕作层与犁底层原状土取

样，每层各取３个环刀。采用梅花五点采样法于所
调查的高产水田内进行耕作层与犁底层散土取样，

样品混合均匀备用。

１．３　主要试剂与仪器
荧光定量基因扩增仪（德国耶拿分析仪器股份

公司）；ＮａｎｏＤｒｏｐ超微量分光光度计（赛默飞世尔
科技公司）；ＩｌｌｕｍｉｎａＭｉＳｅｑ高通量测序由广州艾基
生物技术有限公司完成。

１．４　土壤有机质含量的测定
土壤有机质含量采用重铬酸钾容量法测定。

１．５　土壤ＤＮＡ提取
取０．５ｇ土壤，使用美国 ＭＰ生物医疗公司的

ＦａｓｔＤＮＡ ＳＰＩＮＫｉｔｆｏｒＳｏｉｌｓ试剂盒提取 ＤＮＡ，使
用ＮａｎｏＤｒｏｐ测定ＤＮＡ的浓度和纯度。
１．６　细菌 １６ＳｒＲＮＡ基因高通量测序

采用十六烷基三甲基溴化铵（ＣＴＡＢ）法对样品
的基因组ＤＮＡ进行提取，用琼脂糖凝胶电泳定量检
测ＤＮＡ。以稀释后的基因组 ＤＮＡ为模板，根据测
序区域的选择，使用特异引物５１５Ｆ（５′－ＧＴＧＣＣＡＧ
ＣＭＧＣＣＧＣＧＧＴＡＡ－３′）、８０６Ｒ（５′－ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧ
ＧＴＷＴＣＴＡＡＴ－３′）对１６ＳｒＲＮＡ基因的 Ｖ３～Ｖ４高
变区片段进行聚合酶链式反应（ＰＣＲ）扩增。ＰＣＲ
反应体系：２×ＰｈｕｓｉｏｎＭａｓｔｅｒＭｉｘ１５μＬ，正、反向引
物（２μｍｏｌ／Ｌ）各 ３μＬ，基因组 ＤＮＡ（１ｎｇ／μＬ）
７μＬ，ｄｄＨ２Ｏ２２μＬ。ＰＣＲ反应条件：９８℃ １ｍｉｎ；

９８℃ １０ｓ，５０℃ ３０ｓ，７２℃ ３０ｓ，３０个循环；７２℃
５ｍｉｎ。根据ＰＣＲ产物浓度进行等量混样，充分混
匀后纯化ＰＣＲ产物。利用ＭｉＳｅｑ／Ｈｉｓｅｑ平台对１６Ｓ
ｒＤＮＡ的１个或多个高变区进行双末端 （ｐａｉｒｅｄ－ｅｎｄ）
测序。

１．７　高通量测序数据分析
测序的原始数据使用 ＱＩＩＭＥ２．０和 ＵＳＥＡＲＣＨ

流程进行分析，序列经拼接、过滤和质控后，操作分

类单元（ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌｔａｘｏｎｏｍｉｃｕｎｉｔ，简称 ＯＴＵ）在
９７％相似性水平划分，细菌序列通过与数据库
ＳＩＬＶＡ（Ｒｅｌｅａｓｅ１３８，ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ａｒｂ－ｓｉｌｖａ．ｄｅ）比对
确定系统学分类，得到每个样品的 ＯＴＵｓ和基本分
析结果，同时在各个分类水平上进行组成结构统计

和多样性分析。

１．８　统计分析
试验数据采用 ＳＰＳＳ２３、Ｓｉｇｍａｐｌｏｔ１４．０、ＷＰＳ、

Ｒ－Ｓｔｕｄｉｏ软件进行整理、分析及作图。

２　结果与分析

２．１　高产水田有机质含量
对１５块高产水田的有机质进行检测，结果（图

２）表明，除个别水田如ＱＣ１、ＱＣ３、ＳＧ１和ＳＧ３外，其
他高产水田耕作层土壤的有机质含量明显高于犁

底层，ＹＤ１、ＹＤ２、ＨＤ２、ＢＬ３的耕作层有机质含量分
别为２８．２０、２４０８、２４．０８、２９．５８ｇ／ｋｇ，其含量分别
为犁底层的３４、３．３、２．１、２．０倍。

２．２　微生物群落分析
３０个样品一共获得１７０３０６１４条序列，经质量

控制，单个样品的序列数在１３万 ～２３７万条，其中
获得序列数较低的 ７个样品分别为 ＨＤ３Ｌ、ＨＤ１Ｌ、
ＳＧ１Ｇ、ＱＣ３Ｌ、ＨＤ２Ｌ、ＳＧ３Ｌ、ＢＬ３Ｇ，序列数范围在１３
万～４１万条，ＨＤ１Ｇ的序列数最高，为２３７万条，其

次则是ＳＧ２Ｇ、ＨＤ３Ｇ、ＱＣ１Ｌ，分别为７８万、７６万、７３
万条。同一水田的ＨＤ３Ｇ获得的序列数是其犁底层
ＨＤ３Ｌ的７．６倍，并且从总体结果来看同一水田耕
作层获得的序列数要高于犁底层。通过对抽平后

的扩增子序列变体（ＡＳＶ）数量进行统计，结果（图
３）表明，ＡＳＶ数量最多的是ＨＤ１Ｇ，为９５６５个，ＨＤ１Ｌ
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只有 ２２９０个，ＡＳＶ数量较低的为 ＳＧ２Ｌ、ＳＧ３Ｌ。
ＡＳＶ数量在耕作层和犁底层的表现趋势与获得序
列数表现一致。

２．３　不同微生物分类水平下物种数
通过对抽平后的ＡＳＶ进行分析，统计得到样品

的物种注释结果中门、纲、目、科、属、种６个分类水
平各自含有的分类单元的数量（图４），总体上耕作
层土壤微生物归类单元在各水平上要高于犁底层，

其中ＨＤ１Ｇ共涉及４７３科７３２属３０８种，是所调查
的水田样品中最多的，而 ＨＤ２Ｇ、ＨＤ３Ｇ分别有４２６
科６４４属２５７种、４０３科６１２属２５２种。说明该地区
高产水田土壤微生物种类高于另外３个地区。而在
犁底层中，ＳＧ２Ｌ、ＳＧ３Ｌ分别只有 １６３科 ２３７属 ７５
种、１９３科２７５属９５种，是所调查土壤样品中含有
微生物种水平下最低的。

　　以地方为单元进行统计，在属水平下各土层表
现如下：ＢＬＧ有５２５属、ＨＤＧ有６６３属、ＱＣＧ有３０３
属、ＳＧＧ有３９８属、ＹＤＧ有 ４８６属、ＢＬＬ有 ５２４属、
ＨＤＬ有４２２属、ＱＣＬ有４５４属、ＳＧＬ有２８３属、ＹＤＬ
有４１８属。ＳＧＬ共鉴定出２８３属，明显低于 ＳＧＧ的
３９８属；ＨＤＧ与ＨＤＬ相差２４１属；ＢＬＬ与 ＢＬＧ的属
数相近；但ＱＣＧ则比ＱＣＬ要少１５１属。

在种水平上，ＳＧＬ鉴定出了９５种，ＳＧＧ为１３４
种；最高的为 ＨＤＧ，有２７２种，同一地方的 ＨＤＬ为
１５１种。对各地样品的物种数进行方差比较（图５）
可知，ＢＬＧ与ＢＬＬ、ＳＧＧ与ＳＧＬ、ＹＤＧ与ＹＤＬ之间的
差异性不显著，而ＨＤＧ与ＨＤＬ的种数量差异显著。
从地区上比较可知，ＨＤＧ和 ＢＬＧ要显著高于 ＱＣＧ、
ＳＧＧ，ＢＬＬ要显著高于ＳＧＬ，但与另外３个地区的犁
底层差异不显著。

２．４　各样品在属水平下的相对丰度比较
在属水平下，相对丰度排前１０名的属包括拟杆

菌属（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ）、粪杆菌属（Ｆａｅｃａｌｉｂａｃｔｅｒｉｕｍ）、ＪＧ３０－
ＫＦ－ＡＳ９、毛螺菌属（Ｌａｃｈｎｏｓｐｉｒａ）、Ｍｕｒｉｂａｃｕｌａｃｅａｅ
科中确定属、罗斯氏菌属（Ｒｏｓｅｂｕｒｉａ）、Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿
Ｎｉｔｒｏｓｏｔａｌｅａ、乳杆菌属（Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ）、巨单胞菌属
（Ｍｅｇａｍｏｎａｓ）、毛螺菌科未确定属（图６）。从样地
来看，ＢＬ、ＨＤ、ＱＣ和 ＳＧ高产水田相对丰度最高的
为拟杆菌属，并且 ＱＣ１Ｇ、ＱＣ２Ｇ、ＱＣ３Ｇ、ＱＣ３Ｌ、
ＳＧ１Ｇ、ＳＧ１Ｌ的拟杆菌属相对丰度分别达到
２５２４％、２２．６４％、２９．０１％、２４３９％、３０．３６％、
２６１０％。但是 ＹＤ１Ｇ、ＹＤ２Ｇ、ＹＤ３Ｇ相对丰度最高
的则是 ＪＧ３０－ＫＦ－ＡＳ９，分别达到 １８．２７％、
１５１１％和２２．３３％，而其犁底层中 ＪＧ３０－ＫＦ－ＡＳ９
的相对丰度分别为０２４％、０．５９％、０．０４％。
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２．５　土壤微生物α多样性指数
由图７、图８可知，在 α多样性指数方面，ＱＣＧ

的香农（Ｓｈａｎｎｏｎ）指数和辛普森（Ｓｉｍｐｓｏｎ）指数要
明显低于其他高产水田土壤多样性，其值分别为

６８０和０．９７７，但同样地中 ＱＣＬ的 Ｓｈａｎｎｏｎ指数和

Ｓｉｍｐｓｏｎ指数分别为８．４３和０．９７７，后者远高于前
者。ＨＤＧ和 ＢＬＧ的 Ｓｈａｎｎｏｎ指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ指数在
所检测的１５块高产水田耕作层和犁底层中处于高
位，分别为１０．５８、１０．１３和０．９９５、０．９９６。

２．６　层次聚类分析
β多 样 性 聚 类 分 析 中 多 采 用 层 次 聚 类

（ｈｉｅｒａｒｃｈｉｃａｌｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ）的分析方法，以等级树的形
式展示样品间的相似度，通过聚类树的分枝长度衡

量聚类效果的好坏。与排序分析相同，聚类分析可

以采用任何距离评价样品之间的相似度。

由图９可知，ＨＤ、ＳＧ的耕作层与 ＱＣ的耕作层
差异性较大，ＹＤ的耕作层与ＱＣ１Ｌ、ＱＣ２Ｌ的相似性
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较大，ＢＬ的耕作层与 ＳＧ的耕作层相似性较高，ＢＬ
的犁底层与 ＨＤ１Ｌ、ＨＤ２Ｌ的相似性高，但与 ＨＤ３Ｌ
差异性较大。

２．７　ＵＰＧＭＡ样品层次聚类
基于非加权组平均法（ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄｐａｉｒ－ｇｒｏｕｐ

ｍｅｔｈｏｄｗｉｔｈａｒｉｔｈｍｅｔｉｃｍｅａｎ，ＵＰＧＭＡ）对样品进行层
次聚类结果见图 １０。从图 １０可以看出，ＨＤＧ与

ＹＤＧ的 ３个样地的耕作层重复性高，其与 ＱＣ１Ｌ、
ＱＣ２Ｌ、ＨＤ３Ｌ、ＹＤ２Ｌ可初步分为一类；而 ＢＬ３个样
地的耕作层和犁底层的重复性高，但从图中可见之

间具有一定的差异性，ＳＧＧ中的 ＳＧ２Ｇ、ＳＧ３Ｇ相似
性较高，但与ＳＧ１Ｇ的相似性低。同时，可见 ＱＣ中
的耕作层相似性高，但犁底层中 ＱＣ３Ｌ与 ＱＣ１Ｌ、
ＱＣ２Ｌ差异性明显。
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２．８　ＬＥｆＳｅ物种差异分析
由图１１可知，通过对不同地区高产水田耕作层

与犁底层土壤微生物的 ＬＥｆＳｅ物种差异进行分析，
不同地区高产水田有其差异物种，可作为标志微生

物类 群。 ＹＤＧ 的 差 异 物 种 有 绿 弯 菌 门

（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）、纤线杆菌纲（Ｋｔｅｄｏｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）的纤线
杆菌目（Ｋｔｅｄｏｎｏｂａｃｔｅｒａｌｅｓ）、ＪＧ３０＿ＫＦ＿ＡＳ９、放线菌
纲（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、热酸菌科（Ａｃｉｄｏｔｈｅｒｍａｃｅａｅ）的
热酸菌属（Ａｃｉｄｏｔｈｅｒｍｕｓ）、弗兰克氏菌目；ＳＧＧ的差
异物种是乳杆菌目（Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌａｌｅｓ）；ＳＧＬ的差异物
种 是 拟 杆 菌 门 （Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ）的 拟 杆 菌 目
（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄａｌｅｓ）、普雷沃氏菌科（Ｐｒｅｖｏｔｅｌｌａｃｅａｅ）；
ＢＬＧ 的 差 异 物 种 是 纤 线 杆 菌 科

（Ｋｔｅｄｏｎｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ）、ＨＳＢ＿ＯＦ５３＿Ｆ０７、醋酸古菌属
（Ｂａｔｈｙａｒｃｈａｅｉａ）、酸杆菌纲（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａｅ）；ＱＣＧ的
差异物种是厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）、巨单胞菌属和月
形单 胞 菌 科；ＨＤＧ 的 差 异 物 种 是 酸 杆 菌 门
（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ）、厌氧绳菌科（Ａｎａｅｒｏｌｉｎｅａｃｅａｅ）的
厌 氧 绳 菌 属 （Ａｎａｅｒｏｌｉｎｅａ）、土 壤 红 杆 菌 科
（Ｓｏｌｉｒｕｂｒｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ）、 康 奈 斯 氏 杆 菌 属

（Ｃｏｎｅｘｉｂａｃｔｅｒ）、嗜热油菌纲（Ｔｈｅｒｍｏｌｅｏｐｈｉｌｉａ）、全噬
菌纲（Ｈｏｌｏｐｈａｇａｅ）、黏球菌门（Ｍｙｘｏｃｏｃｃｏｔａ）、ＳＣ＿Ｉ＿
８４、ＳＢＲ１０３１；而 ＢＬＬ的 差 异 物 种 是 古 细 菌
（Ａｒｃｈａｅａ）、Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒｉａ、Ｍｅｔｈｙｌｏｍｉｒａｂｉｌｏｔａ、罗库菌
目（Ｒｏｋｕｂａｃｔｅｒｉａｌｅｓ）。从分析结果可知，ＹＤＧ和

ＨＤＧ拥用较多的差异性物种，而 ＹＤＬ、ＨＤＬ未分析
出有显著的差异性物种。

３　结论与讨论

土壤微生物群落在作物系统养分循环、植物健

康调节和抵御病原物过程中起着关键作用［１５］。近

年来的研究也表明，微生物多样性对自然生态系统

中土壤－植物养分循环、降解和作物产量起着正面
的促进作用［１６－１７］。

贾宇航对广东省水稻田土壤进行研究发现，在

２０１３年时 Ａｐ１层土壤有机质含量范围为 ９．８０～
３５２０ｇ／ｋｇ，低于在 １９８０年时调查的有机质含量
（１０．００～５７．００ｇ／ｋｇ）［１８］。本研究调查的１５块高
产水田，耕作层的有机质含量总体上高于犁底层，

其中英德市高产水田耕作层有机质含量均高于

２４ｇ／ｋｇ，其次是惠东区的高产水田 ＨＤ１Ｇ和 ＨＤ２Ｇ
有机质含量也比较高，高于２０ｇ／ｋｇ。有机质含量的
高低与土壤鉴定出的微生物不同水平下的数量呈

正相关关系，惠东区 ＨＤ１Ｇ共鉴定出４７３科７３２属
３０８种，是所调查的水田样品中最多的，ＨＤ２Ｇ和
ＨＤ３Ｇ分别有４２６科６４４属２５７种和４０３科６１２属
２５２种。清城区的耕作层与犁底层的有机质含量分
别为１７．０８、１５．８２ｇ／ｋｇ，清城区耕作层土壤微生物
不同水平下鉴定的种数是５个地区中最低的，并且
其比犁底层鉴定的种数还要低。

高产水田相对丰度较高的主要包括拟杆菌属、粪

杆菌属、ＪＧ３０－ＫＦ－ＡＳ９、毛螺菌科（Ｌａｃｈｎｏｓｐｉｒａｃｅａｅ）
毛螺菌属、Ｍｕｒｉｂａｃｕｌａｃｅａｅ、罗斯氏菌属、亚硝化杆菌
属、乳杆菌属、巨单胞菌属。博罗、惠东、清城和南

雄等地区高产水田中相对丰度最高的为拟杆菌属，

英德市高产水田中相对丰度最高的则是 ＪＧ３０－
ＫＦ－ＡＳ９。狄霖等对江苏省镇江市的水稻土样品分
析发现，硝化螺旋菌属（Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａ）、厌氧黏细菌属
（Ａｎａｅｒｏｍｙｘｏｂａｃｔｅｒ）、地杆菌属（Ｇｅｏｂａｃｔｅｒ）、厌氧绳
菌属、红游动菌属（Ｒｈｏｄｏｐｌａｎｅｓ）等为主要的细菌种
类［１９］。这反映不同省份之间水稻田土壤微生物群

落存在一定的差异性，这种差异性可能与环境、施

肥方式、农药应用等有关［２０－２２］。

广东省内不同地区高产水田由于不同地貌显

现出差异性物种，如以山地丘陵区代表的英德市和

南雄市，其高产水田的差异性物种也不一样，英德

市有绿弯菌门、纤线杆菌目、热酸菌属，南雄市有乳

杆菌目、拟杆菌目和普雷沃氏菌科；平原区代表的
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博罗县高产水田的差异物种有纤线杆菌科、ＨＳＢ＿
ＯＦ５３＿ Ｆ０７、 醋 酸 古 菌 属、 酸 杆 菌 纲、

Ｍｅｔｈｙｌｏｍｉｒａｂｉｌｏｔａ、罗库菌目；丘陵地区的清城县高
产水田的差异物种有厚壁菌门、巨单胞菌属和月形

单胞菌科；丘陵台地区的惠东区高产水田ＨＤＧ的差

异物种是酸杆菌门、厌氧绳菌属、土壤红杆菌科、康

奈斯氏杆菌属等。

清城区高产水田耕作层的 Ｓｈａｎｎｏｎ指数和
Ｓｉｍｐｓｏｎ指数要明显低于其他高产水田土壤多样
性，惠东区和博罗县高产水田耕作层和犁底层的
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Ｓｈａｎｎｏｎ指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ指数高于另外３个地区的高
产水田。惠东区、南雄市的耕作层与清城区的耕作

层差异性较大，英德市的耕作层与清城区的 ＱＣ１Ｌ
和ＱＣ２Ｌ相似性较大，博罗县的耕作层与南雄市的
耕作层微生物相似性较高，博罗县的犁底层与惠东

区的 ＨＤ１Ｌ和 ＨＤ２Ｌ的相似性高，但与 ＨＤ３Ｌ差异
性较大。水稻田微生物的来源其中一个就是微生

物通过灌溉水的输入，并且会直接影响到水稻田微

生物的群落变化。

同时，须要考虑不同种植模式对土壤微生物群

落结构有明显的影响。国内外稻 －鱼［２３］、稻 －
鸭［２４］、稻－虾、稻 －蟹等主要稻田综合种养模式均
显示对农田土壤理化性质、土壤动物、土壤微生物

和农田生态系统服务功能等方面有积极影响，包括

显著提高了土壤微生物氮含量及土壤酶活性以及

微生物群落多样性。目前垦造水田主要通过旱改

水，涉及到表土清理、表土堆放回填、防渗层客土输

入。客土的来源部分是从山体挖运而来，其微生物

的原生环境与水田环境有很大差异。水田微生物

多样性提高，除从垦造水田工程建设和水稻种植模

式进行改进外，也要结合使用有机肥和种植绿肥以

调整有机质含量和ｐＨ值［２５－２６］。在保住１．２亿ｈｍ２

红线的基础上，基于垦造水田工程的基础上进行提

质增效，以储备优质的土地资源。
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Ｒｅｓｅａｒｃｈ，２００９，１０４（１）：１７３－１７９．

［７］ＪｉＢ，ＺｈａｏＹＪ，ＭｕＸ，ｅｔａｌ．Ｅｆｆｅｃｔｓｏｆｔｉｌｌａｇｅｏｎｓｏｉｌｐｈｙｓｉｃａｌ

ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓａｎｄｒｏｏｔｇｒｏｗｔｈｏｆｍａｉｚｅｉｎｌｏａｍａｎｄｃｌａｙｉｎｃｅｎｔｒａｌＣｈｉｎａ

［Ｊ］．Ｐｌａｎｔ，ＳｏｉｌａｎｄＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ，２０１３，５９（７）：２９５－３０２．

［８］陈家立，董国祥，姚　俊，等．垦造水田工程中犁底层构筑试验的

研究［Ｊ］．广东水利水电，２０１９（１）：５１－５４．

［９］翟　振，李玉义，逄焕成，等．黄淮海北部农田犁底层现状及其特

征［Ｊ］．中国农业科学，２０１６，４９（１２）：２３２２－２３３２．

［１０］ＭｅｎｔａＣ，ＬｅｏｎｉＡ，ＢａｒｄｉｎｉＭ，ｅｔａｌ．Ｎｅｍａｔｏｄｅａｎｄｍｉｃｒｏａｒｔｈｒｏｐｏｄ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ：ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅｕｓｅｏｆｓｏｉｌｑｕａｌｉｔｙｂｉｏｉｎｄｉｃａｔｏｒｓｉｎｃｏｖｅｒｅｄ

ｄｕｍｐａｎｄｎａｔｕｒａｌｓｏｉｌｓ［Ｊ］．ＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌＢｉｏｉｎｄｉｃａｔｏｒｓ，２００８，３

（１）：３５－４６．

［１１］ＮａｎｎｉｐｉｅｒｉＰ，ＡｓｃｈｅｒＪ，ＣｅｃｃｈｅｒｉｎｉＭＴ，ｅｔａｌ．Ｍｉｃｒｏｂｉａｌｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

ａｎｄｓｏｉｌｆｕｎｃｔｉｏｎｓ［Ｊ］．ＥｕｒｏｐｅａｎＪｏｕｒｎａｌｏｆＳｏｉｌＳｃｉｅｎｃｅ，２０１７，６８：

１－２６．

［１２］ＴｏｒｓｖｉｋＶ，ｖｒｅｓＬ．Ｍｉｃｒｏｂｉａｌｄｉｖｅｒｓｉｔｙａｎｄｆｕｎｃｔｉｏｎｉｎｓｏｉｌ：ｆｒｏｍ

ｇｅｎｅｓｔｏｅｃｏｓｙｓｔｅｍｓ［Ｊ］．ＣｕｒｒｅｎｔＯｐｉｎｉｏｎｉｎＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２００２，５

（３）：２４０－２４５．

［１３］ＦａｎＫＫ，Ｄｅｌｇａｄｏ－ＢａｑｕｅｒｉｚｏＭ，ＺｈｕＹＧ，ｅｔａｌ．Ｃｒｏｐｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ

ｃｏｒｒｅｌａｔｅｓｗｉｔｈｓｏｉｌｍｕｌｔｉｔｒｏｐｈｉｃｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓａｔｔｈｅｌａｒｇｅｓｐａｔｉａｌ

ｓｃａｌｅ［Ｊ］．ＳｏｉｌＢｉｏｌｏｇｙａｎｄＢｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ，２０２０，１５１：１０８０４７．

［１４］ＦａｎＫＫ，Ｄｅｌｇａｄｏ－ＢａｑｕｅｒｉｚｏＭ，ＧｕｏＸＳ，ｅｔａｌ．Ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆ

ｋｅｙ－ｓｔｏｎｅｐｈｙｌｏｔｙｐｅｓｄｅｔｅｒｍｉｎｅｓｃｒｏｐｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎｉｎａ４－ｄｅｃａｄｅ

ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔ［Ｊ］．ＴｈｅＩＳＭＥＪｏｕｒｎａｌ，２０２１，１５（２）：

５５０－５６１．　

［１５］ＫｏｕＸＣ，ＳｕＴＱ，ＭａＮＮ，ｅｔａｌ．Ｓｏｉｌｍｉｃｒｏ－ｆｏｏｄｗｅｂｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ

ａｎｄｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅｐｒｉｍｉｎｇｅｆｆｅｃｔ［Ｊ］．ＰｌａｎｔａｎｄＳｏｉｌ，２０１８，４３２（１）：

１２９－１４２．

［１６］ＪｉｎｇＸ，ＳａｎｄｅｒｓＮＪ，ＳｈｉＹ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｌｉｎｋｓｂｅｔｗｅｅｎｅｃｏｓｙｓｔｅｍ

ｍｕｌｔｉｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｉｔｙａｎｄａｂｏｖｅ－ａｎｄｂｅｌｏｗｇｒｏｕｎｄｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙａｒｅ

ｍｅｄｉａｔｅｄｂｙｃｌｉｍａｔｅ［Ｊ］．ＮａｔｕｒｅＣｏｍｍｕｎｉｃａｔｉｏｎｓ，２０１５，６：８１５９．

［１７］Ｄｅｌｇａｄｏ－ＢａｑｕｅｒｉｚｏＭ，ＭａｅｓｔｒｅＦＴ，ＲｅｉｃｈＰＢ，ｅｔａｌ．Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ

ｄｉｖｅｒｓｉｔｙｄｒｉｖｅｓｍｕｌｔｉｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｉｔｙｉｎｔｅｒｒｅｓｔｒｉａｌｅｃｏｓｙｓｔｅｍｓ［Ｊ］．

ＮａｔｕｒｅＣｏｍｍｕｎｉｃａｔｉｏｎｓ，２０１６，７：１０５４１．

［１８］贾宇航．广东省水稻田土壤典型理化性质时空变异研究［Ｄ］．

广州：仲恺农业工程学院，２０２０．

［１９］狄　霖，刘玲玲，钟志仁，等．水稻田铁氧化菌的丰度及微生物

群落结构组成［Ｊ］．江苏农业科学，２０１９，４７（１０）：２９６－３００．

［２０］袁红朝，吴　昊，葛体达，等．长期施肥对稻田土壤细菌、古菌多

样性和群落结构的影响［Ｊ］．应用生态学报，２０１５，２６（６）：

１８０７－１８１３．　

［２１］罗　青，宋亚娜，郑伟文．ＰＣＲ－ＤＧＧＥ法研究福建省稻田土壤

微生物地区多态性［Ｊ］．中国生态农业学报，２００８，１６（３）：

６６９－６７４．　

［２２］张雯雯，徐　军，董丰收，等．苄嘧磺隆对水稻田土壤微生物群

落功能多样性的影响［Ｊ］．农业环境科学学报，２０１４，３３（９）：

１７４９－１７５４．

［２３］谌金吾，顾泽谋，谌洪光，等．从江侗乡稻 －鱼 －鸭复合系统的

土壤微生物种类［Ｊ］．贵州农业科学，２０１５，４３（２）：８４－８９．

［２４］李成芳，曹凑贵，汪金平，等．稻鸭稻鱼共作生态系统 Ｎ素平衡

的研究［Ｊ］．农业环境科学学报，２００８，２７（４）：１３２６－１３３４．

［２５］陈伟文．水田垦造中土壤有机质的提升及ｐＨ值调整方法［Ｊ］．

智能城市，２０２１，７（１５）：１１５－１１６．

［２６］吴耀龙，张　池，陈旭飞．水田垦造中土壤有机质的提升及 ｐＨ

调整研究［Ｊ］．国土资源科技管理，２０２０，３７（４）：３７－４５．
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