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　　摘要：为揭示有机种植和常规种植２种不同方式对不同土层（０～１５ｃｍ和１５～３０ｃｍ）细菌群落的多样性特征，采
用ＩｌｌｕｍｉｎａＭｉｓｅｑ高通量测序技术比较了土壤细菌群落结构的差异，利用 ＦＡＰＲＯＴＡＸ软件对获得相应土层细菌群落
的功能进行预测。共检测到８７９２个ＯＴＵ，分属于８８门１５２纲３１９目４４６科８４１属３７１种。有机种植方式的优势菌
门为放线菌门、绿弯菌门，而常规种植以变形菌门、酸杆菌门为优势菌门。属水平上，有机种植提高了 Ｈａｌｉａｎｇｉｕｍ、
Ｐｅｌａｇｉｂｉｕｓ和Ｃａｓｔｅｌｌａｎｉｅｌｌａ等有益菌的丰度；常规种植增加了促进氮磷循环和降解农药等有机污染物的细菌丰度，如
Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿Ｅｎｔｏｔｈｅｏｎｅｌｌａ、Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿Ｎｉｔｒｏｓｏｔｅｎｕｉｓ、Ｆｌａｖｉｓｏｌｉｂａｃｔｅｒ、Ｔｅｒｒｉｍｏｎａｓ、Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ、Ｐｓｅｕｄｏｘａｎｔｈｏｍｏｎａｓ，同时常规
种植也使得土传病害致病菌Ｒａｌｓｔｏｎｉａ的丰度增加；不同土层之间，优势菌属也表现出明显不同。α－多样性指数分析
表明，有机种植０～１５ｃｍ土层细菌群落丰富度、物种的均匀度均为最高，且与其他土层在 ｏｂｓｅｒｖｅｄ＿ｓｐｅｃｉｅｓ指数、
Ｓｈａｎｎｏｎ指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ指数、Ｃｈａｏ１指数、ＡＣＥ指数有显著差别（Ｐ＜０．０５）。ｄｂＲＤＡ分析显示，环境因子对土壤细菌群
落的影响大小依次为总氮、土壤有机质、总磷、ｐＨ值和总钾。Ｍａｎｔｅｌｔｅｓｔ检验表明，总氮、土壤有机质、总磷、ｐＨ值是影
响不同种植方式土壤细菌群落的关键环境因子。上述结果表明，不同种植方式不同土层细菌多样性存在差异，各具优

势菌群。有机种植细菌群落的多样性、丰富度和稳定度更高，更有利于增加土壤中的有益菌群。
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　　长期以来高强度地掠夺性种植和化肥农药引
发的耕地质量下降问题已成为制约中国农业可持

续发展的瓶颈。因此，有机农业应时而生，有机农

业更强调对生态环境的保护及注重土壤的健康。

丰富而稳定的土壤微生物多样性是维持土壤肥力

和土壤健康的核心与关键，土壤细菌的丰富度和多

样性对于维持土壤生态系统健康发挥着关键作

用［１］，在绿色发展大背景下土壤微生物在未来农业

生产中将扮演越来越重要的角色。因此，探索有机

与常规种植土壤细菌群落多样性对建立高效、安

全、资源节约、环境友好的有机农业发展具有重要

作用。国内外学者对有机种植与常规种植２种农业
生产方式的农作物产量与品质［２－３］、土壤环境质

量［４－６］、土壤肥力效应［７－９］、根际代谢产物［１０］、不同

种植方式对生态环境的影响［１１－１２］等角度开展了相

关研究，认为与常规种植方式相比，有机种植方式

在各方面显示出显著的优越性。随着土壤生物技

术的发展和不断完善，土壤微生物研究迅速成为国

际科学研究热点之一。汪润池等认为，有机种植地

块的土壤微生物群落特征的综合评分高于常规种

植地块［１３］。冯海玮等研究证明，有机种植麦田中细

菌种群更为丰富，有机种植可以增加土壤细菌多样

性，且不同土层细菌多样性存在差异［１４］。黄化刚等

对喀斯特地区由常规种植转为有机种植的烟田微

生物的分析表明，土壤有益微生物类群数量增加，

细菌以变形菌门、放线菌门、酸杆菌门占优势［１５］。

微生物多样性越高的土壤，表现出更复杂的生态功

能、更高的抗环境胁迫和作物生产能力［１６－１７］。土壤

微生物数量巨大、种类丰富，但能够被鉴定的微生

物种类不足 ５％［１８］，随着高通量测序平台的发展，

更多低丰富群落物种被鉴定，提高了微生物群落研

究的完整性，成为了研究微生物群落多样性的重要

手段。然而，采用高通量测序技术探究有机种植与

常规种植蔬菜地土壤细菌群落结构多样性的差异

—７９１—江苏农业科学　２０２３年第５１卷第７期



研究尚鲜见报道。采用Ｉｌｌｕｍｉｎａ测序技术对２种不
同种植方式土壤细菌群落的组成和多样性进行分

析，以期为保护土壤微生物多样性、保持土壤肥力、

维护土壤健康、建立合理的种植方式提供理论依据。

１　研究区概况与研究方法

１．１　材料
研究区位于河北省邯郸市永年区企美实业集

团有限公司南王庄有机蔬菜种植基地和隔离带外

的常规种植基地（３６°３７′Ｎ，１１４°４１′Ｅ），面积均为
１３３ｈｍ２，为鲜食大豆和西兰花轮种，土壤为褐土。
南王庄有机蔬菜种植基地２０１８年开始进行有机蔬
菜种植，开始有机种植前２种植基地土壤的经营管
理状况一致。有机种植基地施用肥料为公司自制

羊粪 ３００００ｋｇ／（ｈｍ２·年），常规种植区域施用肥
料为 １５００ｋｇ化肥／（ｈｍ２·年）；有机肥在３月初施
入，化肥根据蔬菜生长状况于生长季节施入。

１．２　土壤样品采集
鲜食大豆于２０２１年７月底采收，西兰花于８月

初栽植，２０２１年８月２５日在２基地内各设置２个
１０ｍ×１０ｍ的样方，每个样方按梅花形采样法，分
别挖取０～１５ｃｍ和１５～３０ｃｍ土壤样品并相同土
层多点混合而成，所有样品分成 ２份，１份置于
－８０℃ 保存用于土壤高通量测序，１份风干后用于
土壤化学性质测定。有机种植样地的土壤样品记为

ＹＪ１（０～１５ｃｍ）、ＹＪ２（１５～３０ｃｍ）；常规种植样地的土
壤样品为ＣＫ１（０～１５ｃｍ）和ＣＫ２（１５～３０ｃｍ）。
１．３　土壤细菌群落分析

采用ＣＴＡＢ法从样品中提取总基因组 ＤＮＡ，在
１％琼脂糖凝胶上监测浓度及纯度；依据１６ＳｒＲＮＡ
基因的变异区域，利用保守区设计通用引物进行

ＰＣＲ扩增；对 ＰＣＲ产物进行纯化；使用 ＴｒｕＳｅｑＤＮＡ
ＰＣＲ－Ｆｒｅｅ样品制备试剂盒生成测序文库
（Ｉｌｌｕｍｉｎａ）；对高变区进行测序分析和菌种鉴定。
１．４　土壤理化性质测定

土壤有机质的测定采用重铬酸钾氧化 －容量
法，全氮测定采用凯氏定氮法，全磷测定采用硫

酸－高氯酸消煮法，全钾的测定采用 ＮａＯＨ熔融 －
火焰光度法，土壤ｐＨ值测定采用电位法。
１．５　数据处理

基于ＩｌｌｕｍｉｎａＮｏｖａＳｅｑ测序平台，利用双端测序
的方法，进行 ＰＥ２５０双末端测序，测序得到的下机
数据进行拼接和质控，得到 ＣｌｅａｎＴａｇｓ，再进行嵌合
体过滤，得到可用于后续分析的有效数据。以９７％
的一 致 性 将 序 列 聚 类 成 为 ＯＴＵ（ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ
ｔａｘｏｎｏｍｉｃｕｎｉｔｓ），共得到８７９２个 ＯＴＵ，然后对 ＯＴＵ
序列与Ｓｉｌｖａ１３８数据库进行物种注释。根据物种注
释情况，进行组间细菌相对丰度比较及进一步计算

α多样性，进行组间差异的比较，揭示不同种植方式
下土壤细菌群落结构的差异特征。

２　结果与分析

２．１　有机种植与常规种植土壤化学性质分析
由测定结果（表１）可知，有机种植与常规种植

土壤均为弱碱性，表层土壤 ｐＨ值低于深层土壤，有
机种植土壤ｐＨ值低于同土层常规种植 ｐＨ值。相
同土层土壤有机质以有机种植方式高，表层土壤高

于深层土壤，变化趋势为ＹＪ１＞ＣＫ１＞ＹＪ２＞ＣＫ２，表
层与深层表现出了显著性差别；土壤全氮、全磷、全

钾表现出了相同变化趋势，为 ＣＫ１＞ＣＫ２＞ＹＪ１＞
ＹＪ２；方差分析（ＡＮＯＶＡ）和 ＬＳＤ多重比较显示不同
种植方式土壤化学性质存在显著差别（Ｐ＜０．０５）。

表１　不同种植方式不同土层土壤理化性质

种植方式 ｐＨ值 土壤有机质含量

（ｇ／ｋｇ）
土壤全氮含量

（ｍｇ／ｋｇ）
土壤全磷含量

（ｍｇ／ｋｇ）
土壤全钾含量

（ｍｇ／ｋｇ）

ＹＪ１ ８．１５±０．０９ｂ ２１．０２±０．０２ａ ６２．６±１２．８５ｃ ７１．３３±３．７１ｂ １２．２９±０．７４ａｂ

ＹＪ２ ８．４５±０．０４ａ １５．７９±０．８８ｂｃ １９．１３±７．３２ｃ ５６．８４±６．７７ｂ １０．１４±０．３３ｂ

ＣＫ１ ８．２６±０．０７ｂ １７．７７±２．０２ｂ ３０４．２０±４０．１６ａ １１８．７２±２１．７０ａ １２．８５±０．８３ａ

ＣＫ２ ８．５３±０．０６ａ １３．１０±１．１６ｃ １５５．２３±２３．８３ｂ ７５．２７±１３．７３ｂ １２．６１±２．１２ａ

　　注：同列数据后不同小写字母表示在０．０５水平差异显著（Ｐ＜０．０５）。下表同。

２．２　有机种植与常规种植土壤细菌ＯＴＵ分布
由测序结果（图１）可知，随着测序量的增加，４

组土壤样品的稀释曲线逐渐趋于平缓，提示测序数

据量渐进合理，更多的数据量仅会产生少量新的物

种（ＯＴＵ）［１９］。所有样品的测序覆盖度均在９７％以
上，证明本次试验取样量基本合理，可开展后续的

多样性分析，能真实反映有机种植和常规种植土壤

细菌的群落组成。
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　　对ＩｌｌｕｍｉｎａＮｏｖａＳｅｑ测序所得土壤样品数据经
质检后，所有样品获得的细菌有效序列总数为

２０６９４６条，４组１２个土壤样品的８７９２个 ＯＴＵ分
属于８８门１５２纲３１９目４４６科８４１属３７１种。

由图２、图３可知，Ｖｅｎｎ图中有机种植与常规种
植土壤细菌共有的 ＯＴＵ数是 １９５５个，占总数的
２３．４％。ＹＪ１特有的ＯＴＵ数最高，为８４５个，占总数
的１０．１％；ＣＫ１特有的 ＯＴＵ为８１９个，占比９８％；
ＹＪ２为６８６个，占总数的比例为８．２％；ＣＫ２特有的
ＯＴＵ数量最低，为６７２个，占总数的８．０％。表明不
同种植方式不同土层细菌群落结构有一定相似性，

同时表现出特异性，以ＹＪ１土壤细菌特有的ＯＴＵ最
高，可能与种植方式有密切关系。

２．３　有机种植与常规种植方式土壤细菌 α多样性
指数分析

由表２可知，α多样性指数分析中，分别对４个

样品的 ｏｂｓｅｒｖｅｄ＿ｓｐｅｃｉｅｓ指 数、Ｓｈａｎｎｏｎ指 数、
Ｓｉｍｐｓｏｎ指数、Ｃｈａｏ１指数、ＡＣＥ指数进行统计，使用
方差分析（ＡＮＯＶＡ）和 ＬＳＤ多重比较探究不同样品
的差异显著性，ＹＪ１的 ５个指数均为最大，除
ｏｂｓｅｒｖｅｄ＿ｓｐｅｃｉｅｓ指数外，ＹＪ１在上述４个指数分别
与ＹＪ２、ＣＫ１、ＣＫ２存在显著差别（Ｐ＜０．０５），表明
ＹＪ１细菌群落的丰富度、物种的均匀度均为最高。

表２　有机种植与常规种植土壤细菌Ａｌｐｈａ多样性指数比较

种植方式 ｏｂｓｅｒｖｅｄ＿ｓｐｅｃｉｅｓ指数 Ｓｈａｎｎｏｎ指数 Ｓｉｍｐｓｏｎ指数 Ｃｈａｏ１指数 ＡＣＥ指数

ＹＪ１ ３０９２．６６７±１４３．０６１ａ ９．８０４±０．１３８ａ ０．９９７３３±０．０００３ａ ３９１１．７０８±２１３．６６ａ ３９９４．５３９±２４８．０３９ａ

ＹＪ２ ２５４３．０００±３２３．０７４ｂ ９．３０３±０．２８４ｂ ０．９９５３３±０．００１５ｂ ３０８１．２０７±２７２．０９５ｂ ３１４１．１０９±２６８．４７７ｂ

ＣＫ１ ２８８０．０００±１６８．９７０ａ ９．５６１±０．１１４ａｂ ０．９９５６７±０．０００６ａ ３３８７．２０３±３７２．９２７ｂ ３４９７．５１０±３７５．６３９ｂ

ＣＫ２ ２７５１．３３３±１１２．０１０ａ ９．７０６±０．２０９ａ ０．９９６６７±０．０００６ａ ３１８３．１５２±７０．９０８ｂ ３２２４．５７０±１２．０８８ｂ

２．４　有机种植与常规种植土壤细菌相对丰度分析
由图 ３可知，物种注释结果，ＹＪ１、ＹＪ２、ＣＫ１、

ＣＫ２样品土壤细菌在门分类水平上属于８８个门，相
对丰度排名前 １０的细菌门依次为变形菌门
（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ｂａｃｔｅｒｉａ、酸杆菌门
（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ）、泉古菌门（Ｃｒｅｎａｒｃｈａｅｏｔａ）、放线
菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ）、绿弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）、拟
杆 菌 门 （Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ）、 甲 基 肌 酐 菌 门

（Ｍｅｔｈｙｌｏｍｉｒａｂｉｌｏｔａ）、黏菌门（Ｍｙｘｏｃｏｃｃｏｔａ）、厚壁菌

门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ），１０个菌门的相对丰度在样本 ＹＪ１、
ＹＪ２、ＣＫ１、ＣＫ２中占所有菌门的比例分别为
７７１７％、７８．６６％、８０．８３％、７８．６７％。以变形菌门
（相对丰度１８．１０％～２７．８６％）和酸杆菌门（相对丰
度８．１０％～１４．７４％）２大菌门占绝对优势。进一步
ＬＳＤ多重比较显示，放线菌门、绿弯菌门和甲基肌酐
菌门３个菌门的相对丰度以有机种植的不同土层丰
度高，与常规种植表现出显著差异（Ｐ＜０．０５）；而常
规种植中变形菌门、酸杆菌门、拟杆菌门和厚壁菌
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门４个菌门的相对丰度显著高于有机种植（Ｐ＜
００５）。由表３可知，相同种植方式的不同土层间，
ＹＪ１和 ＹＪ２在门水平未表现出显著性差异；而常规
种植中，酸杆菌门、拟杆菌门和厚壁菌门在 ＣＫ１和
ＣＫ２间的相对丰度差异显著（Ｐ＜００５）。而泉古菌
门和黏菌门在有机种植与常规种植不同土层中的

相对丰度接近，未表现出显著差别。

高通量测序显示，４个样品共分属于８４１属，其
中优 势 菌 属 （相 对 丰 度 ＞１％）为 ＭＮＤ１、
Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ、Ｈａｌｉａｎｇｉｕｍ、Ｄｏｎｇｉａ。由图４可知，属
水平聚类丰度热图，ＹＪ１样品细菌丰度较大的属包
括ＭＮＤ１、Ｈａｌｉａｎｇｉｕｍ和Ｄｏｎｇｉａ，Ｄｏｎｇｉａ在ＹＪ２样品
中丰度也较高，但 Ｈａｌｉａｎｇｉｕｍ和 Ｄｏｎｇｉａ在 ＣＫ１和

ＣＫ２中丰度明显降低甚至消失；在 ＹＪ２样品中丰度
较高而在ＣＫ１和ＣＫ２中丰度较低或几乎接近零的
属 包 括 ｏｃ３２、ＭＩＺ１７、Ｐｅｌａｇｉｂｉｕｓ、Ｃａｓｔｅｌｌａｎｉｅｌｌａ、
Ｇａｉｅｌｌａ、Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａ、Ｌｙｓｏｂａｃｔｅｒ。在
ＣＫ１丰度较大但在其他样品丰度极低的属是
Ｆａｅｃａｌｉｂａｃｔｅｒｉｕｍ和Ｅｌｌｉｎ６０５５，ＣＫ１和 ＣＫ２丰度同时
较高的属是 Ｍａｓｓｉｌｉａ、Ｆｌａｖｉｓｏｌｉｂａｃｔｅｒ、Ｓｔｅｒｏｉｄｏｂａｃｔｅｒ、
Ｐｏｎｔｉｂａｃｔｅｒ、Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ、ＹＣ －ＺＳＳ－ＬＫＪ１４７、
ＳＷＢ０２、 Ｂａｃｉｌｌｕｓ、 Ｂｒｙｏｂａｃｔｅｒ、 ＲＢ４１ 和

Ｐｓｅｕｄｏｘａｎｔｈｏｍｏｎａｓ；ＣＫ１和 ＹＪ１丰度均较高的属有
Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ、 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ ＿ Ｅｎｔｏｔｈｅｏｎｅｌｌａ 和

Ｓｋｅｒｍａｎｅｌｌａ。ＣＫ２和 ＹＪ２丰 度 都 较 高 的 属 是
Ｒａｌｓｔｏｎｉａ和Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ。

表３　有机种植与常规种植不同深度土壤细菌在门水平的相对丰度差异分析

种植方式
相对丰度（％）

变形菌门 不明细菌门 酸杆菌门 泉古菌门 放线菌门

ＹＪ１ １８．２７±３．３４ｂ ２３．０１±０．４７ａ ９．５６±２．１０ｂｃ ２．７６±１．６９ ５．５４±１．００ｂ

ＹＪ２ １８．１０±１．９４ｂ ２３．０７±１．０７ａ ８．１０±０．９６ｃ ４．７７±４．９５ ７．８７±１．１４ａ

ＣＫ１ ２７．８６±２．８８ａ １８．５９±１．３９ｂ １０．６８±１．１９ｂ ３．８３±０．９７ ３．０１±０．６３ｃ

ＣＫ２ ２３．３０±１．６０ａ １９．４３±０．５７ｃ １４．７４±０．８５ａ ３．２４±１．１０ ４．１７±０．７６ｂｃ

种植方式
相对丰度（％）

绿弯菌门 拟杆菌门 甲基肌酐菌门 黏菌门 厚壁菌门

ＹＪ１ ６．６６±１．８９ａ １．８８±０．１９ｂ ３．２９±０．８０ａ ５．０４±１．１１ １．１４±０．１３ｂ

ＹＪ２ ７．１６±１．３４ａ ０．７０±０．２４ｂ ３．９４±２．４５ａ ４．０１±０．８２ ０．９６±０．７５ｂ

ＣＫ１１ ２．６０±０．２２ｂ ６．４３±１．９７ａ ０．６８±０．１０ｂ ３．５２±０．１７ ３．７５±１．７２ａ

ＣＫ２ ３．３７±０．２０ｂ ２．９７±１．５４ｂ １．８０±０．２４ａｂ ４．７７±０．９３ ０．９０±０．１８ｂ

２．４　有机种植与常规种植土壤细菌群落组成分析
为探究有机种植与常规种植土壤细菌群落结

构差异，基于ｗｅｉｇｈｔｅｄＵｎｉｆｒａｃ距离进行主坐标分析
（ＰＣｏＡ）。由图５可知，ｐｃｏａ１轴和 ｐｃｏａ２轴分别表
示２种不同种植方式不同土层间差异贡献率分别是
５０．７％和１５．６６％，累计贡献率为６６．３６％。其中，
ＹＪ１和ＹＪ２位于第Ⅱ和第Ⅲ象限，ＣＫ１和 ＣＫ２位于
第Ⅰ象限，土壤细菌群落按照不同样品聚集成簇；
另发现，ＣＫ１和 ＣＫ２这 ２个圈的距离大于 ＹＪ１和
ＹＪ２这２个圈的距离，说明 ＹＪ１和 ＹＪ２细菌群落结
构差异不明显，ＣＫ１和 ＣＫ２间差异较明显，有机种
植的细菌群落和常规种植的细菌群落可很好地区

分。ＰＣｏＡ分析表明，２种不同模式的土壤细菌群落
有明显差别。

由图６可知，ＬＤＡｓｃｏｒｅ＞４的土壤样品丰度差
异的显著物种。本次共检测到２３个有显著差异的
细菌群落。对于ＹＪ１组，对其有显著影响效应的菌
群是罗库菌目（Ｒｏｋｕｂａｃｔｅｒｉａｌｅｓ）；对于ＹＪ２土壤细菌

群落，对其有显著影响的菌群为１１个，其中，影响较
大 的 ３ 个 菌 群 分 别 为 芽 单 胞 菌 目

（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄａｌｅｓ）、 芽 单 胞 菌 科

（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄａｃｅａｅ）、放线菌门；对于 ＣＫ１组，对
其有显著影响的菌群为９个，其中影响较大的３大
菌 群 依 次 为 变 形 菌 门、鞘 脂 单 胞 菌 科

（Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ）、 鞘 脂 单 胞 菌 目

（Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｄａｌｅｓ）；对 ＣＫ２组影响较大的菌群是
酸杆菌门和 γ变形菌纲（Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）。因
此，不同种植方式、不同土层细菌群落均有差别。

２．５　土壤细菌群落与环境因子的冗余分析
为进一步揭示影响不同种植方式土壤微生物

群落的环境因子，以土壤细菌属水平群落丰度为响

应变量，土壤环境因子为解释变量进行基于距离的

冗余分析（ｄｂＲＤＡ），由图７可知，细菌的第一轴和
第二轴累计解释变异量为 ８１．５１％。有机种植中
０～１５ｃｍ土层的采样点ＹＪ１（Ｙ．Ｊ．１、Ｙ．Ｊ．２和Ｙ．Ｊ．３）
与１５～３０ｃｍ土层的采样点 ＹＪ２（Ｙ．Ｊ．４、Ｙ．Ｊ．５和
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Ｙ．Ｊ．６）距离更近，而常规种植中０～１５ｃｍ采样点
ＣＫ１（Ｃ．Ｇ．１、Ｃ．Ｇ．２和 Ｃ．Ｇ．３）与１５～３０ｃｍ采样
点的ＣＫ２（Ｃ．Ｇ．４、Ｃ．Ｇ．５和Ｃ．Ｇ．６）距离更近，表明
相同种植方式不同土层微生物群落的组成类似，不

同种植方式土壤微生物群落差异明显。细菌群落

中，Ｈａｌｉａｎｇｉｕｍ与ＳＯＭ呈正相关，而与ｐＨ值呈负相
关；ＭＮＤ１、ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ｂａｃｔｅｒｉａ和 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿
Ｎｉｔｒｏｓｏｔｅｎｕｉｓ与 ｐＨ值呈正相关，而与 ＳＯＭ呈负相

关；Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ、ＲＢ４１与 Ｐｏｎｔｉｂａｃｔｅｒ与 ＴＮ、ＴＰ、ＴＫ
呈正相关，且对 Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ影响最大；Ｄｏｎｇｉａ和
Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａ与 ＴＮ、ＴＰ、ＴＫ呈正相关。
环境因子对土壤细菌群落的影响大小依次为 ＴＮ＞
ＳＯＭ＞ＴＰ＞ｐＨ＞ＴＫ，Ｍａｎｔｅｌｔｅｓｔ检验表明，ＴＮ（Ｒ２＝
０．８５３５，Ｐ＝０．００１）、ＳＯＭ（Ｒ２ ＝０．７５７２，Ｐ＝
０００２）、ＴＰ（Ｒ２＝０．７０１１，Ｐ＝０．００５）、ｐＨ值（Ｒ２＝
０．５２０６，Ｐ＝０．０４）是影响不同种植方式土壤细菌群
落的主要环境因子，而ＴＫ（Ｒ２＝０．２８５４，Ｐ＝０２１７）
对土壤细菌群落的影响不显著。

３　讨论

本研究是基于１６ＳｒＲＮＡ高通量测序技术分析对
比了有机种植与常规种植蔬菜地２种不同模式、不同
深度土层的细菌群落结构特征，发现不同种植方式、不

同土层的ＯＴＵ数目、细菌群落组成和多样性存在差异。
３．１　不同种植方式不同土层土壤化学性质比较

分析结果发现，有机种植降低了土壤ｐＨ值，有
机种植蔬菜地有机质含量分别比常规种植相同土

层提高了１８．２９％和２０．５３％，这与王宏燕、姜誽等
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对华北和华中典型农场有机种植土壤的研究结

果［６，２０］一致。但ＴＮ、ＴＰ、ＴＫ均低于常规种植相同土
层，这可能是由于：第一，有机肥的氮素矿化率显著低

于无机肥，土壤氮素有效性下降［２１］。第二，有机种植

时间短，有机种植体系实施前期养分释放缓慢从而导

致土壤养分的供应不足［２２］。第三，常规种植过量施

用化肥。第四，２种种植方式地上部产量基本接近。
３．２　有机种植与常规种植不同种植方式不同土层
细菌多样性

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，ＹＪ１的

Ｓｈａｎｎｏｎ指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ指数、Ｃｈａｏ１指数、ＡＣＥ指数
在４个样品中均为最大，表明有机种植方式下０～
１５ｃｍ土壤细菌群落的多样性、丰富度与物种的均
匀度均为最高，说明有机种植增加了表层土壤细菌

的多样性和丰富度，研究结果与前人研究结果［１４］一

致，这可能与有机种植过程中仅施用园区内闭合循

环过程中自制的有机肥料有关。陈芝兰等研究证

明，有机肥可为土壤微生物提供所需的氮源、碳源

与能量，有利于微生物的生长与繁殖，增加微生物

的数量和活性［２４］。但本研究中，有机种植 １５～
３０ｃｍ深的土层α多样性指数最低，这可能与细菌
在土壤中的分布特性有关，也可能是由于有机种植

时间较短所致。

３．３　不同种植方式不同土层细菌群落特征分析
有机种植与常规种植土壤细菌群落空间分布

显示，不同种植方式不同土层差异对土壤细菌群落

组成有一定的影响，２种种植方式下既有共同的优
势细菌群落，同时也存在差异。门水平上，不同种

植方式不同土层中，土壤细菌以变形菌门、酸杆菌

门、泉古菌门、放线菌门等占绝对优势，这与已有的

研究结果［１５］一致。本研究中，放线菌门、绿弯菌门

为有机种植方式的优势菌群，放线菌门属于土壤中

的有益菌群，有助于土壤的生物缓冲作用并在作物
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生产的有机物分解中扮演着一定作用，放线菌门细

菌还具有共生固氮和解磷作用［６，２５］；绿弯菌门参与

包括ＣＯ２固定、ＣＨ４氧化及纤维素等大分子降解的
碳循环过程，同时也是氮硫元素循环的重要参与

者［５］，还能促进土壤有毒物质的降解［２６］。常规种植

方式中变形菌门、酸杆菌门表现出更高的丰度，变

形菌门在土壤的碳氮及硫循环中起着关键作用，但

同时也含有一些致病菌［２７］。常规种植土壤中变形

菌门相对丰度显著上升，可能会增加一些不利于植

物生长发育的致病菌；酸杆菌门是寡营养细菌［２８］，

一般被认为是较贫瘠土壤环境的指示细菌［２９］；还可

以作为土壤质量健康的一个指标［３０］，土壤质量越好

酸杆菌门相对丰度越低，表明常规种植土壤的营养

状况和环境状况出现恶化现象。由此可知，有机种

植更有利于增加土壤中的有益菌群，有利于保持土

壤质量，维护土壤生态系统的健康，上述研究结果

与前人研究结果［１４，３１］一致。然而，也有学者指出变

形菌门的丰度与有机质的含量呈正相关［３２］，本研究

中虽未能证明这一点，但研究结果显示变形菌门是

所有土壤样品中的最优势菌群，在有机质分解转化

中起着重要作用，且研究区域土壤为弱碱性土壤，

因此推测变形菌门可能是碱性土壤中的优势细菌

群落，这与王鹏、赵祥等的研究结果［３３－３４］一致。

属水平上，有机种 植 土 壤 中 Ｈａｌｉａｎｇｉｕｍ、
Ｄｏｎｇｉａ、Ｐｅｌａｇｉｂｉｕｓ和 Ｃａｓｔｅｌｌａｎｉｅｌｌａ为优势属，其中
Ｈａｌｉａｎｇｉｕｍ被证实能分离出抗植物病原真菌物质，
从而证明了Ｈａｌｉａｎｇｉｕｍ具有潜在的生防作用［３５］，属

于有益生防细菌。Ｐｅｌａｇｉｂｉｕｓ属于嗜盐细菌，在盐碱
土壤有机质循环及其土壤修复中发挥着重要作用，

Ｃａｓｔｅｌｌａｎｉｅｌｌａ具有降解石油烃的功能，说明有机种
植更能为微生物生长提供良好的环境条件。常规

种植土壤中显著增加的 菌 属 为 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿
Ｅｎｔｏｔｈｅｏｎｅｌｌａ、Ｔｅｒｒｉｍｏｎａｓ、Ａｄｈａｅｒｉｂａｃｔｅｒ、鞘氨醇单胞
菌属、Ｐｓｅｕｄｏｘａｎｔｈｏｍｏｎａｓ、Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿Ｎｉｔｒｏｓｏｔｅｎｕｉｓ、
芽孢杆菌属、Ｆｌａｖｉｓｏｌｉｂａｃｔｅｒ、Ｒａｌｓｔｏｎｉａ，可能与大量施
用化肥从而使氮磷在土壤中累积导致促进硝化过

程与磷素循环的细菌增多；以及由于使用化学农药

进行病虫害防治促使降解有机污染物的微生物增

多；Ｒａｌｓｔｏｎｉａ是一类重要的土传病害细菌，可导致青
枯病的发生，常规种植土壤中有害细菌的增加可能

是由于化肥、化学农药的过度使用，造成了土壤理

化性质恶化，微生物区系结构失衡，或者是由于轮

作时间短所致。

不同土层之间，ＹＪ１土壤 Ｓｔｅｎｏｔｒｏｐｈｏｂａｃｔｅｒ的相
对丰度极显著高于 ＹＪ２样品，有学者研究表明，
Ｓｔｅｎｏｔｒｏｐｈｏｂａｃｔｅｒ具有结瘤效果［３６］，可能是花椰菜上

茬种植的鲜食大豆在有机种植方式下土壤表层根

部更有利于根瘤的形成。常规种植 ＣＫ１样品中
Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿Ｅｎｔｏｔｈｅｏｎｅｌｌａ相对丰度极显著高于 ＣＫ２
样品，说明化肥施入后，氮肥在表层积累更多。研

究还发现，ＹＪ１样品中具有解磷作用的 Ｉｎｑｕｉｌｉｎｕｓ相
对丰度极显著高于ＣＫ１和ＣＫ２样品，表明有机种植
土壤表层细菌可能更有利于难溶性磷转化为可溶

性磷，从而保证土壤中磷的有效供应。Ｏｐｉｔｕｔｕｓ在
ＹＪ２样品与ＣＫ１样品间表现出极显著差异，Ｏｐｉｔｕｔｕｓ
为厌氧发酵细菌，能培肥土壤和促进土壤生态良性

循环，表明有机种植深层土壤也能为微生物创造良

好的生态环境，有利于土壤的健康。Ｓｏｌｉｍｏｎａｓ能降
解黄曲霉毒素Ｂ１，在ＣＫ１样品中相对丰度极显著高
于ＹＪ２样品，可能是常规种植的管理措施导致了土
壤生态系统的恶化。李思萌等研究认为，有机种植

总体上能明显降低土壤中的重金属含量［２６］，本研究

发现耐铬菌属 Ｔｅｒｒｉｂａｃｉｌｌｕｓ在 ＣＫ１样品中相对丰度
明显高于ＹＪ２样品，表明有机种植对土壤中重金属
的富集能起到抑制作用。

３．４　微生物群落结构与土壤环境因子的 ｄｂＲＤＡ
分析

有机种植与常规种植由于农业生产标准的差

别，在施肥种类与方式、种植强度、农药选择等方面

存在较大差异，因而导致土壤理化性质和土壤微生

物群落结构等发生显著变化，Ｄｅａｎ等的研究表明，
土壤微生物多样性和群落结构变化与土壤特性相

关［３７－３８］。本研究有机种植中施用的有机肥为园区

内闭环循环生产的羊粪，肥料方面不存在外来引入

的干扰因素，研究发现有机种植土壤的 ｐＨ值低于
常规种植相同土层的 ｐＨ值，与王玲等的研究结
果［１０］一致。从不同种植方式土壤微生物（属水平）

与环境因子的ｄｂＲＤＡ分析可以看出，总氮、有机质、
ｐＨ值和总磷是影响微生物群落结构的关键土壤环
境因子。Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ与全氮、全磷、全钾和有机质
同时正相关，Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ能降解土壤中的有毒物
质［３９］，对植物生长起到保护作用。增施有机肥能够

提升有益菌群 Ｈａｌｉａｎｇｉｕｍ和 Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ的生长，
从而创造有利于植物生长的细菌群落结构。

４　结论

不同种植方式不同土层中，细菌多样性和群落
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结构不同，有机种植０～１５ｃｍ土壤具有更丰富的细
菌 多 样 性 和 稳 定 性，确 认 放 线 菌 门

（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ）、绿弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）为有机种
植方式的特征优势菌群，变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、
酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ）为常规种植方式的特征
优势菌群。α－多样性指数分析表明，有机种植０～
１５ｃｍ土层细菌群落多样性、丰富度和物种的均匀
度均为最高。ｄｂＲＤＡ分析结果显示，土壤细菌群落
主要受总氮、土壤有机质、总磷、ｐＨ值等环境因子的
显著影响，而总钾对微生物群落的影响不显著。
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张建鹏．化肥减量配施微生物菌肥及土壤调理剂对重茬马铃薯生长发育和土壤质量的影响［Ｊ］．江苏农业科学，２０２３，５１（７）：２０５－２１２．

ｄｏｉ：１０．１５８８９／ｊ．ｉｓｓｎ．１００２－１３０２．２０２３．０７．０２８

化肥减量配施微生物菌肥及土壤调理剂对重茬马铃薯

生长发育和土壤质量的影响

张建鹏

（濮阳职业技术学院，河南濮阳４５７０００）

　　摘要：为探究微生物菌肥及土壤调理剂对重茬马铃薯生长发育及土壤质量的影响，于２０１８—２０２１年通过田间定
位试验，设置对照不施肥（ＣＫ）、单施化肥（Ｔ１）、化肥减量５０％＋微生物菌肥（Ｔ２）、化肥减量３０％＋微生物菌肥（Ｔ３）、
化肥减量５０％＋微生物菌肥＋土壤调理剂（Ｔ４）、化肥减量３０％＋微生物菌肥＋土壤调理剂（Ｔ５）６个处理，研究不同
施肥处理对土壤养分含量、酶活性变化和马铃薯产量、品质及生理代谢的影响。结果表明，与不施肥处理相比，不同施

肥年限下各施肥处理均能够提高土壤速效养分、有机质含量及土壤酶活性，且随着施肥时间的延长，各处理表现出不

同的变化，连续施肥３年后，Ｔ５处理的土壤碱解氮、速效磷、速效钾、有机质含量及土壤脲酶、碱性磷酸酶、过氧化氢
酶、蔗糖酶活性较其他施肥处理分别提高２．６８％～１４．４４％、５．１５％～１３．０８％、３．１１％～１３．４０％、０．３１％～１５．６８％和
１０．２６％～４８．２８％、１０．８１％～４３．８６％、４．８４％～３８．３０％、１０．２９％～４４．２３％；Ｔ５处理的ＳＰＡＤ值、光合速率、蒸腾速率
较其他处理分别提高４．７９％～１５．４４％、１１．２９％～５２．０１％、１１．９９％～６１．３６％；Ｔ５处理的超氧化物歧化酶、过氧化物
酶、过氧化氢酶活性较其他处理分别提高４．６６％ ～２１．７１％、３．４９％ ～１４．６０％、５．６３％ ～１７．６０％；Ｔ５处理的粗蛋白、
淀粉含量较其他处理分别提高２．１９％～７．７９％、３．２６％ ～２４．１８％，Ｔ４处理的维生素 Ｃ、还原糖含量较其他处理分别
提高２５４％～１３．３１％、０．１９％～６．４６％，但与Ｔ５处理无显著性差异；各处理产量总体表现为Ｔ５＞Ｔ３＞Ｔ４＞Ｔ２＞Ｔ１＞
ＣＫ；相关性分析结果表明，不同施肥措施条件下土壤养分含量及酶活性的变化对马铃薯生理代谢及产量的提高具有
重要的影响。综上所述，化肥减量３０％与微生物菌肥及土壤调理剂配施能够改善土壤质量，促进马铃薯生长发育，提
高马铃薯的产量及品质。
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　　化肥作为速效养分能够迅速补充土壤肥力，满 足植物生长对养分的需求，近几十年来，化肥在我

国粮食产量快速增长的过程中起到至关重要的作

用［１－２］。然而近年来，化肥的不合理施用不仅造成

肥料利用率降低，化肥增产报酬率下降，还导致土

壤酸碱化加重，土壤结构改变，土壤质量退化，微生

物群落失衡，农业污染源严重等［３－７］问题，严重制约

了我国农业健康可持续发展，且根据农业农村部提
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