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　　摘要：为探明秸秆还田措施下氮素调控水平对盐碱地玉米根际土壤细菌群落多样性的影响，选取２０１６—２０２０年

连续５年秸秆还田定位试验土壤，建立盆栽试验，设置不施氮（Ｎ０）、施氮量１８０ｋｇ／ｈｍ２（Ｎ１８０）、３６０ｋｇ／ｈｍ２（Ｎ３６０）、

５４０ｋｇ／ｈｍ２（Ｎ５４０）４个处理，分析不同氮素调控水平下土壤关键理化因子特性及根际土壤微生物群落多样性变化。
结果表明，不同氮素调控水平对土壤全盐含量、ｐＨ值及有机质含量无显著性影响（Ｐ＞０．０５）。其中，Ｎ３６０处理相比
Ｎ０处理显著增加速效氮、有效磷及速效钾含量，且增加脲酶、碱性磷酸酶及蔗糖酶的活性。基于高通量测序发现，根
际土壤细菌ＯＴＵ在各处理间大小依次为Ｎ１８０＞Ｎ０＞Ｎ５４０＞Ｎ３６０，Ｎ１８０处理相比Ｎ０处理提高Ｃｈａｏ１指数，而Ｎ１８０、
Ｎ３６０、Ｎ５４０处理相比Ｎ０处理降低了Ｓｈａｎｎｏｎ指数；群落结构组成显示，Ｎ１８０、Ｎ３６０、Ｎ５４０处理相比 Ｎ０处理降低门水
平下优势菌群变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）相对丰度，提高酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）Ｇ６分属及芽单胞菌属
（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｓ）、亚硝化球菌属（Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａ）相对丰度；冗余分析得出土壤有效磷与细菌群落间关系密切。综上，

秸秆还田措施下，施氮量 ３６０ｋｇ／ｈｍ２处理提高土壤速效养分含量、酶活性，而施氮量１８０ｋｇ／ｈｍ２有助于增加根际土
壤细菌ＯＴＵ，同时能提高土壤细菌物种总数，改善土壤群落结构。
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　　充分开发作为我国后备耕地资源的盐碱地，对
保障粮食安全意义非凡。宁夏地处西北内陆，位于

黄河上游下段，近年来，随着灌溉农业快速发展，土

壤次生盐渍化现在愈加明显［１］。据统计，宁夏灌区

盐渍退化型耕地面积为１７．６７万 ｈｍ２，占全区总耕
地面积的１３．７％［２］。盐渍化最基本的特点就是土

壤盐碱并存、营养元素缺少、土壤结构崩解。现有

的改良措施中，秸秆还田措施不仅投入成本低，实

现了农业固体废弃物资源化利用，而且自身富含碳

源，还田后在增加土壤碳汇的同时，改善土壤微生

物活动，对于土壤结构重塑具有明显的效应。此

外，还田措施下，氮肥的投入往往显得尤为重要，合

理的氮源供应不仅调节微生物活动，同时降低农田

生态系统氮素淋溶风险［３－５］。

土壤微生物作为生态系统中分解者，可有效分

解有机物质，释放营养物质，供作物利用，并形成腐

殖质，改善土壤的结构和耕性［６－７］。土壤细菌在微

生物中数量最多、分布最广，它在调节农田养分循

环和作物生产力方面发挥了重大作用。因其微而

小，所以极易受土壤环境直接影响，从而导致群落

结构和优势菌群发生明显变化。在众多土壤环境

因素中，施肥成为影响其最关键的因素之一［８－１０］。

汪海静等的研究表明，施肥可通过土壤养分库容来

直接影响细菌微生物群落结构及其多样性［１１］；Ｚｈａｏ
等通过建立小麦—玉米轮作种植制度，发现该种模

式下农田生态系统土壤中细菌微生物丰度在增施

氮肥处理下明显提高［１２］；Ｆｉｅｒｅ等的研究表明，施氮
对于细菌多样性没有显著性影响，但会对细菌群落

组成产生明显差异性［１３］；Ｚｅｎｇ等的研究表明，增施
氮肥反而会降低土壤细菌微生物群落丰度［１４］。

综上所述，氮素对于土壤细菌微生物群落多样
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性变化影响很大，结果也有所差异。近年来，宁夏

银北盐碱地秸秆还田工作中，对于氮肥施用量缺乏

明确的理论依据。因此，本试验于 ２０２１年采集
２０１６—２０２０年宁夏平罗县黄渠桥真通润村粉碎秸
秆定位试验的土壤，建立盆栽试验，开展不同氮素

调控水平下细菌微生物多样性研究，以期筛选适宜

微生物活动且提高养分库容扩增的最佳氮素调控

水平，探明影响细菌群落多样性最关键土壤理化因

子，本研究结果为盐碱地科学施肥、氮肥减施目标

提供理论依据。

１　材料与方法

１．１　研究区、供试土壤概况
研究区位于宁夏平罗县黄渠桥镇通润村

（１０６６４３８°Ｅ，３９．０２３８°Ｎ）。该地区属于大陆性气
候，春旱多风，平均风速 ２ｍ／ｓ，盛行西北风或北风，
年均降水量 ２００ｍｍ左右，主要集中在６—９月，年
均蒸发量接近２０００ｍｍ，无霜期为１７１ｄ。

本试验采用盆栽试验，在农户庭院中开展。土

壤选自２０１６—２０２０年连续５年粉碎秸秆还田定位
试验土壤。２０２１年１０月采集耕层（０～２５ｃｍ）土壤
测定基本理化性质，结果显示该试验区土壤 ｐＨ值
为８．３５，显碱性，全盐含量为 ２．６２ｇ／ｋｇ，属硫酸
盐－氯化物盐渍土，有机质含量为１８．０２ｇ／ｋｇ，处于
４级缺乏水平；速效氮含量为 ５５．２１ｍｇ／ｋｇ，处于５
级极缺乏水平；速效钾含量为 ２２５．２１ｍｇ／ｋｇ，处于１
级极丰富水平；有效磷含量为１１１２ｍｇ／ｋｇ，处于３
级丰富水平；沙粒含量为１４２６％，粉粒为６２．６２％，
黏粒为 ２３．１２％，土壤质地为粉沙质黏壤土。
１．２　试验设计

本试验在粉碎秸秆还田基础上开展氮素调控

水平研究，指示作物为青贮玉米登海青贮３９３品种。
供试土壤风干、研磨、过２ｍｍ筛备用，花盆采用瓷
质材料，直径４５ｃｍ、高度３０ｃｍ。基于２０１６—２０１８
年粉 碎 秸 秆 还 田 试 验 筛 选 最 佳 还 田 量 为

６０００ｋｇ／ｈｍ２［１５］。花盆内装土２０ｇ／盆并施入１５ｇ／盆
秸秆，混匀，秸秆来自农户２０２１年自然风干的玉米秸
秆，施入前进行人工粉碎，粉碎机粉碎至３～５ｃｍ小
段，按照质量比１００∶１配施秸秆腐熟剂，另外增施氮
素１５０ｋｇ／ｈｍ２调节 Ｃ／Ｎ为 ２５∶１，然后充分灌溉
沤熟。

采用单因素多水平随机区组设计，分别设置常

规施肥减氮３／３（Ｎ０）、常规施肥减氮２／３（Ｎ１８０）、

常规施肥减氮 １／３（Ｎ３６０）、常规施肥不减氮
（Ｎ５４０）。其中，常规施肥施氮量为５４０ｋｇ／ｈｍ２；磷
素来源于过磷酸钙，施用量为 ７５０ｋｇ／ｈｍ２；钾素来
源于硫酸钾，施用量为 ７５ｋｇ／ｈｍ２；磷钾肥全部基
施，氮肥４０％基施，剩余的６０％分别在玉米拔节期、
抽雄期追施，肥料水溶后施入，４月中旬完成播种。
试验设置１６个花盆，每个处理４次重复，花盆四周
用土簇拥。灌溉水采用黄河水（矿化度为１．０５ｇ／Ｌ，
ｐＨ值为７．７２），额外设置装有时域反射仪（ＴＤＲ）配
套聚乙烯管的花盆，按时监测土壤水分变化，依据

土壤田间持水量６５％～９０％原则，结合玉米需水规
律与土壤水分变化，及时补水。

１．３　测定项目及方法
１．３．１　样品采集　土壤样品：２０２１年９月采集土
壤背景值，２０２２年９月采集花盆土壤样品用于土壤
养分及细菌群落多样性分析。将取出的整株玉米

根系置于晒筐中，无菌条件下采用抖落法采集根际

土壤。４个花盆样品均匀混成１个样品，置于样品
冻存管，用干冰保存带回实验室，置于 －８０℃冰箱
中保存，用于提取ＤＮＡ。抖落下的土样用塑封袋带
回实验室，一部分测定土壤 ｐＨ值及全盐、有机质、
速效氮、有效磷、速效钾含量；另一部分保存在４℃
冰箱中，用于酶活性测定。

１．３．２　土壤基本理化性质测定　土壤 ｐＨ值用 ｐＨ
计测定（水土质量比２．５∶１）；土壤全盐含量与水样
矿化度采用ＤＤＳ－１１电导率仪测定，全盐含量由电
导率与含盐量关系式反推求出；有机质含量采用重

铬酸钾－浓硫酸加热法测定，速效氮含量采用碱解
扩散法测定；速效磷含量用０．５ｍｏｌ／Ｌ碳酸氢钠浸
提－钼锑抗比色法，速效钾含量用１ｍｏｌ／Ｌ醋酸铵
溶液浸提－火焰光度计法测定［１６］。

１．３．３　土壤酶活性测定　采用磷酸苯二钠比色法
测定碱性磷酸酶活性；用靛酚蓝比色法测定脲酶活

性；用３，５－二硝基水杨酸比色法蔗测定蔗糖酶活
性；用高锰酸钾滴定法测定过氧化氢酶活性［１７］。

１．３．４　细菌微生物多样性测定　细菌微生物多样
性测序交由上海天昊生物科技有限公司完成。具

体测序流程如下：基因组 ＤＮＡ质量检测、样本进行
目的区域检测扩增、各样本添加特异性标签序列、

文库进行定量及混合、文库质量检测、Ｉｌｌｕｍｉｎａ上机
测序。其中，扩增引物序列：ＰｒｉｍｅｒＦ＝Ｉｌｌｕｍｉｎａ
ａｄａｐｔｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅ１＋５′－ＧＴＧＣＣＡＧＣＭＧＣＣＧＣＧＧ－
３′；ＰｒｉｍｅｒＲ＝Ｉｌｌｕｍｉｎａａｄａｐｔｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅ２＋５′－ＣＣＧ
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ＴＣＡＡＴＴＣＭＴＴＴＲＡＧＴＴＴ－３′。
１．４　数据分析与处理
１．４．１　多样性指数计算　Ｃｈａｏ１用于估计样本中
物种总数，数值越大，代表物种越多。Ｓｈａｎｎｏｎ、
Ｓｉｍｐｓｏｎ用来估算样本中微生物的多样性指数，
Ｓｈａｎｎｏｎ值越大，说明群落多样性越高；Ｓｉｍｐｓｏｎ指
数值越大，说明群落多样性越低。

Ｃｈａｏ１＝Ｓｏｂｓ＋
ｎ１（ｎ１－１）
２（ｎ２＋１）

； （１）

Ｓｈａｎｎｏｎ＝∑
Ｓｏｂｓ

ｉ＝１

ｎｉ
Ｎｌｎ

ｎｉ
Ｎ； （２）

Ｓｉｍｐｓｏｎ＝
∑
Ｓｏｂｓ

ｉ＝１
ｎｉ（ｎｉ－１）

Ｎ（Ｎ－１）。 （３）

式中：Ｓｏｂｓ表示实际测量处的操作分类单元（ＯＴＵ）数

量；ｎｉ表示第 ｉ个 ＯＴＵ含有的序列数量；Ｎ表示所
有的序列数；ｎ１表示只含有１条序列的 ＯＴＵ数；ｎ２
表示只含有２条序列的ＯＴＵ数。
１．４．２　数据处理分析　试验数据以 Ｅｘｃｅｌ２００３软

件进行整理，同时利用 ＳＰＳＳ１７．０软件描述统计特
征值进行数据分析。用方差分析（ＡＮＯＶＡ）和最小
显著性检验（ＬＳＤ）做数据差异显著性检验（α＝
００５，ｎ＝５）。用Ｏｒｉｇｉｎ９．０软件绘图。

２　结果与分析

２．１　氮素调控对土壤养分含量及酶活性的影响
对土壤养分库容进行分析，结果如表 １所示。

不同氮素调控水平对土壤 ｐＨ值、全盐及有机质含
量影响不大，各处理间无显著性差异（Ｐ＞０．０５），速
效氮含量在 Ｎ０、Ｎ１８０、Ｎ５４０处理间无显著性差异
（Ｐ＞０．０５），Ｎ３６０处理显著增加速效氮含量相比
Ｎ０、Ｎ１８０、Ｎ５４０处理分别显著增加 ５１．２５％、
５３８４％、３２３６％；有效磷含量在Ｎ１８０、Ｎ３６０、Ｎ５４０
处理间无显著性差异（Ｐ＞０．０５），相比Ｎ０处理分别
显著增加２２．４１％、２３．５４％、１５．９１％；Ｎ３６０处理的
速效钾含量相比Ｎ０、Ｎ１８０、Ｎ５４０处理分别显著增加
４．５６％、４．５６％、６．２３％。由此可见，施 氮 量
３６０ｋｇ／ｈｍ２有助于增加土壤速效养分。

表１　氮素调控对土壤养分的影响

处理 ｐＨ值 全盐含量

（ｇ／ｋｇ）
有机质含量

（ｇ／ｋｇ）
速效氮含量

（ｍｇ／ｋｇ）
有效磷含量

（ｍｇ／ｋｇ）
速效钾含量

（ｍｇ／ｋｇ）

Ｎ０ ８．３７±０．０８ａ １．２０±０．１８ａ １７．２０±０．２６ａ ３９．６７±２．４６ｂ １０．６２±０．７３ｂ ２３４．００±２．４１ｂ

Ｎ１８０ ８．２１±０．０５ａ １．４９±０．１９ａ １８．４３±０．６５ａ ３９．００±３．９６ｂ １３．００±０．３７ａ ２３４．００±１．６８ｂ

Ｎ３６０ ８．２２±０．０３ａ １．５０±０．１４ａ １８．６０±０．８２ａ ６０．００±１．９０ａ １３．１２±０．７７ａ ２４４．６７±２．２４ａ

Ｎ５４０ ８．１６±０．０６ａ １．５３±０．０８ａ １７．３６±０．８２ａ ４５．３３±１．２９ｂ １２．３１±０．６９ａ ２３０．３３±０．９８ｂ

　　注：数据用“平均值±标准误”表示。同列数据后不同小写字母表示在０．０５水平上差异显著。下表同。

　　土壤酶为土壤生物催化剂，其活性对土壤质量
评价具有重要作用。氮素调控水平下，土壤酶活性

在各处理间存在显著性差异（Ｐ＜０．０５）。其中，
Ｎ３６０处理的脲酶活性相比 Ｎ０、Ｎ１８０、Ｎ５４０处理分
别显著增加 ４０．４５％、２４．５９％、４５２２％；碱性磷酸
酶活性在Ｎ３６０处理下最高，其次为 Ｎ５４０处理，而
Ｎ０处理显著最低；蔗糖酶活性在 Ｎ３６０处理下最

高，相比 Ｎ０、Ｎ１８０、Ｎ５４０处理分别显著增加
８５１８％、１５．８２％、３０７０％；过氧化氢酶活性在
Ｎ１８０、Ｎ５４０处理下显著降低，分别比 Ｎ０处理显著
降低２５６％、６．１５％（表 ２）。由此可见，氮素调控
水平对土壤酶活性影响较大，适量氮素有助于提高

土壤酶活性，而过量氮素反而会降低土壤酶活性。

表２　氮素调控对土壤酶活性的影响

处理
脲酶活性

［ｍｇ／（ｇ·ｄ）］
碱性磷酸酶活性

［ｍｇ／（ｇ·ｄ）］
蔗糖酶活性

［ｍｇ／（ｇ·ｄ）］
过氧化氢酶活性

［ｍｇ／（ｇ·ｍｉｎ）］

Ｎ０ ４．８７±０．１８ｂ ０．６７±０．０７ｃ ２０．４４±０．８７ｃ ０．５８５±０．００００ａ

Ｎ１８０ ５．４９±０．４８ｂ １．１２±０．０６ｂ ３２．６８±１．８９ｂ ０．５７０±０．００１５ｂ

Ｎ３６０ ６．８４±０．５３ａ １．３５±０．０３ａ ３７．８５±１．１４ａ ０．５７９±０．００５５ａｂ

Ｎ５４０ ４．７１±０．３５ｂ １．１９±０．０５ａｂ ２８．９６±０．９５ｂ ０．５４９±０．００２５ｃ
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２．２　氮素调控对土壤细菌ＯＴＵ数的影响
ＯＴＵ是为便于分析而人为设置的分类单元标

志，以 ９７％的相似性对序列进行聚类。本研究基于
ＯＴＵ丰度，通过 Ｖｅｎｎ图（图 １）可视化展示，发现
Ｎ０、Ｎ１８０、Ｎ３６０、Ｎ５４０处理下 ＯＴＵ数分别为４０２５、
４０５６、３７２９、３７８０个，４个处理共有８３２个ＯＴＵ数。
由此可见，Ｎ１８０处理相比ＮＯ会增加土壤细菌ＯＴＵ
数目，而 Ｎ３６０、Ｎ５４０处理会降低土壤细菌 ＯＴＵ数
目。共有ＯＴＵ数表明各处理间细菌群落有一定的
相似性和差异性。

２．３　氮素调控对土壤细菌群落结构组成的影响
测序结果（图２、图３）显示，门水平下变形菌门

（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）相对丰度最大，为 ２５．９１％ ～
３５２４％，属 于 优 势 菌 群；其 次 为 绿 弯 菌 门
（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）、酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）、拟杆菌门
（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）。不同氮素调控水平对优势菌群相
对丰度影响较大。其中，Ｎ１８０、Ｎ３６０、Ｎ５４０处理相
比Ｎ０处理显著降低变形菌门相对丰度，而总体提
高了绿弯菌门与酸杆菌门相对丰度。为进一步细

化分析细菌群落结构间的差异，在属水平开展分

析，共检出４２５个属。其中，Ｎ１８０、Ｎ３６０、Ｎ５４０处理
相比Ｎ０处理降低了ｕｎａｓｓｉｇｎｅｄ菌属相对丰度，提高
了酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）ＧＰ６分属相对丰度，增
幅分别为 ９．３５％、１８．４２％、３２．２７％；此外，Ｎ１８０、
Ｎ３６０、Ｎ５４０处理相比 Ｎ０处理增加了芽单胞菌属
（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｓ）相对丰度，增幅分别为 １８０１％、
１２．４６％、３２．５３％。
２．４　氮素调控对土壤细菌多样性指数的影响

总体而言，氮素不同调控水平对土壤细菌群落

多样性指数影响不大，各处理间无显著性差异（Ｐ＞
０．０５）。但随着氮素调控水平增加，Ｃｈａｏ１指数表现
为先增加后降低趋势。其中，Ｎ１８０处理提高Ｃｈａｏ１

指数，相比 Ｎ０处理增加了 １．９２％，而 Ｎ３６０、Ｎ５４０
处理分别比 Ｎ０处理降低３．０２％、２．１５％；与 Ｎ０处
理相比，Ｎ１８０处理下 Ｓｈａｎｎｏｎ指数几乎没变化，而
Ｎ３６０、Ｎ５４０处理下 Ｓｈａｎｎｏｎ指数有所降低；Ｎ１８０、
Ｎ３６０、Ｎ５４０处理相比 Ｎ０处理均增加了 Ｓｉｍｐｓｏｎ指
数（图４）。由此可见，施氮量１８０ｋｇ／ｈｍ２会增加土
壤细菌物种总数，而过量会造成物种总数降低。另

外，施氮量１８０ｋｇ／ｈｍ２对土壤细菌群落多样性影响
不大，而施氮量３６０、５４０ｋｇ／ｈｍ２会降低土壤细菌群
落多样性。

２．５　氮素调控下对土壤环境因子与样本／菌群
ＲＤＡ分析

门水平下，通过冗余分析（ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙａｎａｌｙｓｉｓ，
ＲＤＡ）探索了主要环境因子与物种群落之间的关
系，结果如图５所示。第１个主成分（ＲＤＡ１）对细
菌群落总变异的解释率为６１．９７％，而第２个主成
分（ＲＤＡ２）对细菌群落总变异的解释率为１７．５０％，
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累积解释率为７９．４７％。其中，环境因子中有效磷
（ＡＰ）含量对细菌群落物种丰富度影响最大，与变形
菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）、浮
霉菌门（Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ）的相对丰度间存在负相关
关系。为进一步挖掘主要环境因子，在属水平下，

第１个主成分（ＲＤＡ１）对细菌群落总变异的解释率
３７．６９％，而第２个主成分（ＲＤＡ２）对细菌群落总变
异的解释率２８．７４％，累积解释率为６６．４３％。环境
因子中有效磷含量对细菌群落物种丰富度影响最

大，与芽单胞菌属 （Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｓ）、酸杆菌门
（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ） Ｇ４、Ｇ６分 属、亚 硝 化 球 菌 属
（Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａ）的相对丰度间存在正相关关系。

３　讨论

３．１　氮素调控对土壤养分及酶活性的影响
氮素在土壤中移动性强，对作物生长发育及产

量提升有很明显限制效应［１８］。在秸秆还田措施下，

氮素调控对于促进微生物活动、秸秆腐解、养分释

放、土壤养分库容起到重要作用。土壤速效养分作为

植物可快速吸收利用的营养物质，极易受到氮素调控

水平的影响。本试验研究表明，施氮量３６０ｋｇ／ｈｍ２

处理有助于提高土壤速效氮、有效磷及速效钾含

量，而施氮量５４０ｋｇ／ｈｍ２处理会降低土壤速效养分
含量。这与秦宇坤等的研究结果［１９－２１］相一致，因为

适宜的施氮量与秸秆碳形成良好的微生物环境，加

速秸秆养分释放，快速形成根际缓效供应的养

分库［２２］。

土壤酶活性对土壤环境十分敏感［２３］。本试验

研究表明，在秸秆还田措施下，施氮量 ３６０ｋｇ／ｈｍ２

处理有助于提高土壤脲酶、碱性磷酸酶、蔗糖酶活

性，这与郭天财等的研究结果［２４－２７］相一致。可能是

因为适宜氮素供应促进了植物新陈代谢进程，根际

分泌物增加，微生物活动加快，秸秆腐解率增大，能

为土壤提供含氮、磷酶促基质，有利于土壤酶活性

增强。另外，本试验研究表明，氮素不利于土壤过

氧化氢酶活性提升，施氮量５４０ｋｇ／ｈｍ２处理显著降
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低了过氧化氢酶活性，这与王帅兵等的研究结

果［２８－２９］有所不一致。可能是因为过氧化氢酶对盐

碱胁迫较为敏感。同时，过氧化氢酶一般与土壤有

机质有密切关系，高氮对土壤有机质有降低趋势，

抑制了好氧微生物活动，从而导致过氧化氢酶活性

降低［３０］。

３．２　氮素调控对土壤细菌多样性的影响
土壤细菌微生物对于物质交换与能量流动起

到关键性作用，在土壤健康保育过程中扮演重要角

色［３１］。Ｃｏｐｌｅｙ认为，土壤环境中的微生物功能及群
落多样性对于生态学发展至关重要［３２］。土壤微生

物大体分３类，即细菌、放线菌及真菌。其中，细菌
与土壤接触表面积最大，数量巨大，是土壤代谢最

重要的生物类群［３３］。细菌不仅参与土壤有机质的

转化，同时也参与土壤养分循环利用。在众多施肥

措施中，氮素作为植物最基本的养分供给，其施用

量对细菌微生物多样性有显著影响［３４］。本研究结

果表明，施氮量 １８０ｋｇ／ｈｍ２处理下土壤细菌 ＯＴＵ
数最多，同时该处理相比不施氮肥处理，施氮量

３６０、５４０ｋｇ／ｈｍ２处理均会提高细菌Ｃｈａｏ１指数。另
外，施氮量１８０ｋｇ／ｈｍ２处理对土壤细菌群落多样性
影响不大，而施氮量 ５４０ｋｇ／ｈｍ２处理会降低细菌
Ｓｈａｎｎｏｎ指数。这与Ｍａｌｈｉ等的研究结果［３５－３６］基本

一致，可能是因为高氮与秸秆碳会导致微生物发生

自溶及微生物代谢失衡，最终会影响细菌微生物活

动，降低群落多样性。

氮素调控水平对细菌群落组成也影响较大。

本研究基于高通量测序发现，土壤细菌主要菌门中

变形菌门相对丰度最大，而秸秆还田措施下施氮处

理会降低该菌门相对丰度，增加绿弯菌门与酸杆菌

门相对丰度，这一结果与 Ｂｅａｕｒｅｇａｒｄ等的研究结
果［３７－３８］不一致。可能因为与土壤养分及土壤 ｐＨ
值有关，变形菌门属于富营养细菌，本试验过量施

用氮素会降低土壤速效养分，无法为微生物活动提

供充足的营养物质，从而导致变形菌门相对丰度有

所降低。众多研究表明，土壤绿弯菌门、酸杆菌门

的相对丰度与土壤 ｐＨ值呈显著负相关［３９－４１］，而本

试验也证明了这一点（图５）。施氮降低了土壤 ｐＨ
值（表１），从而在一定程度上提高了土壤绿弯菌门、
酸杆菌门的相对丰度。

此外，本试验结果还表明，有效磷含量与门、属

水平下微生物群落结构相对丰度关系密切，尤其与

芽单胞菌属，酸杆菌门 Ｇ６、Ｇ７分属，亚硝化球菌属

间存在正相关关系。芽单胞菌属具有分解有机质、

解磷活钾功效；酸杆菌门Ｇ６、Ｇ７分属有助于腐解纤
维，加快秸秆矿化速率；而亚硝化球菌属与自然界

生物脱氮息息相关，对于降低氮素污染起到积极

作用［４２－４３］。

４　结论

在秸秆还田措施下，施氮量３６０ｋｇ／ｈｍ２处理有
助于提高土壤速效氮、有效磷与速效钾含量及脲

酶、碱性磷酸酶与蔗糖酶的活性。测序结果表明，

施氮量１８０ｋｇ／ｈｍ２处理有助于提高土壤细菌 ＯＴＵ
数、Ｃｈａｏ１指数和物种总数。群落结构组成显示，施
氮处理均会降低优势菌群变形菌门以及酸杆菌门

Ｇ６分属、芽单胞菌属、亚硝化球菌属的相对丰度，且
各处理间无显著性差异。冗余分析结果表明，有效

磷含量与土壤细菌群落组成关系密切，与酸杆菌门

Ｇ６分属及芽单胞菌属、亚硝化球菌属的相对丰度呈
正相关。因此，在盐碱地施肥过程中应适当增施磷

肥提高土壤有效磷含量，进而促进微生物活动。
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松耕作和秸秆还田的响应［Ｊ］．植物营养与肥料学报，２０２０，２６

（１）：６４－７３．

［５］萨如拉，杨恒山，范　富，等．玉米秸秆还田对盐碱地土壤细菌多

样性的影响［Ｊ］．玉米科学，２０１７，２５（２）：１０６－１１１．

［６］孙建波，李淑霞，李春强，等．有机无机肥配施对香蕉田土壤细菌

群落数量和结构的影响［Ｊ］．福建农业学报，２０２２，３７（１１）：

１４７６－１４８２．　

［７］郑敏娜，梁秀芝，韩志顺，等．不同改良措施对盐碱土土壤细菌群

落多样性的影响［Ｊ］．草地学报，２０２１，２９（６）：１２００－１２０９．

［８］王国丽，张晓丽，张晓霞，等．施用功能微生物菌剂对重度盐碱地

向日葵生长及土壤微生物的影响［Ｊ］．中国土壤与肥料，２０２１

（５）：１３３－１３９．

［９］林耀奔，杨建辉，叶艳妹．盐碱地不同土地利用方式下土壤细菌

群落结构多样性差异分析［Ｊ］．环境科学学报，２０１９，３９（４）：

１２６６－１２７３．

［１０］李　明，马　飞，陈晓娟，等．不同土地利用方式对宁夏盐渍化

土壤细菌群落的影响［Ｊ］．西北植物学报，２０２１，４１（１２）：

２１５３－２１６２．　
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［１１］汪海静．土壤微生物多样性的主要影响因素［Ｊ］．环境与发展，

２０１１，２３（１）：９０－９１，１１８．

［１２］ＺｈａｏＳＣ，ＱｉｕＳＪ，ＣａｏＣＹ，ｅｔａｌ．Ｒｅｓｐｏｎｓｅｓｏｆｓｏｉｌｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ，

ｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙａｎｄｃｒｏｐｙｉｅｌｄｓｔｏｖａｒｉｏｕｓｒａｔｅｓｏｆｎｉｔｒｏｇｅｎ

ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎｉｎａｗｈｅａｔ－ｍａｉｚｅｃｒｏｐｐｉｎｇｓｙｓｔｅｍｉｎｎｏｒｔｈ－ｃｅｎｔｒａｌ

Ｃｈｉｎａ［Ｊ］．Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅ，Ｅｃｏｓｙｓｔｅｍｓ＆ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ，２０１４，１９４：

２９－３７．　

［１３］ＦｉｅｒｅｒＮ，ＢｒａｄｆｏｒｄＭ Ａ，ＪａｃｋｓｏｎＲ Ｂ．Ｔｏｗａｒｄａｎｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ

ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｓｏｉｌｂａｃｔｅｒｉａ［Ｊ］．Ｅｃｏｌｏｇｙ，２００７，８８（６）：１３５４－

１３６４．　

［１４］ＺｅｎｇＪ，ＬｉｕＸＪ，ＳｏｎｇＬ，ｅｔａｌ．Ｎｉｔｒｏｇｅｎｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎｄｉｒｅｃｔｌｙａｆｆｅｃｔｓ

ｓｏｉｌｂａｃｔｅｒｉａｌｄｉｖｅｒｓｉｔｙａｎｄｉｎｄｉｒｅｃｔｌｙａｆｆｅｃｔｓｂａｃｔｅｒｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ［Ｊ］．ＳｏｉｌＢｉｏｌｏｇｙａｎｄＢｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ，２０１６，９２：４１－４９．

［１５］李　磊，樊丽琴，吴　霞，等．秸秆还田对盐碱地土壤物理性质、

酶活性及油葵产量的影响［Ｊ］．西北农业学报，２０１９，２８（１２）：

１９９７－２００４．

［１６］鲍士旦．土壤农化分析［Ｍ］．３版．北京：中国农业出版

社，２０００．

［１７］关松荫．土壤酶及其研究法［Ｍ］．北京：农业出版社，１９８６．

［１８］张　磊，孔丽丽，侯云鹏，等．实现黑土玉米高产和养分高效的

控释氮肥与尿素掺混比例［Ｊ］．植物营养与肥料学报，２０２２，２８

（１２）：２２０１－２２１３．

［１９］秦宇坤，李鹏程，郑苍松，等．施氮量对低肥力棉田土壤氮素及

棉花养分吸收利用影响［Ｊ］．棉花学报，２０１９，３１（３）：２４２－

２５３．　

［２０］李金婷，韦锦坚，韦持章，等．茶树／大豆间作体系氮素对茶叶品

质成分及其土壤养分的影响［Ｊ］．华北农学报，２０２１，３６（增刊

１）：２８２－２８８．

［２１］柴　颖．氮磷肥配施对土壤速效养分及玉米产量的影响［Ｄ］．

石河子：石河子大学，２０１５．

［２２］王　楠，姚　凯，赵志，等．氮素不同形态配比对白浆土养分

性状的调控［Ｊ］．江苏农业科学，２０１７，４５（２１）：３０１－３０４．

［２３］孔雪静．地膜覆盖和秸秆还田对玉米地与土壤氮素转化相关的

土壤酶活性影响研究［Ｄ］．兰州：兰州大学，２０１６．

［２４］郭天财，宋　晓，马冬云，等．施氮量对冬小麦根际土壤酶活性

的影响［Ｊ］．应用生态学报，２００８，１９（１）：１１０－１１４．

［２５］ＤｅｎｇＳＰ，ＴａｂａｔａｂａｉＭＡ．Ｅｆｆｅｃｔｏｆｔｉｌｌａｇｅａｎｄｒｅｓｉｄｕｅｍａｎａｇｅｍｅｎｔ

ｏｎｅｎｚｙｍｅａｃｔｉｖｉｔｉｅｓｉｎｓｏｉｌｓ：Ⅲ．Ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅｓａｎｄａｒｙｌｓｕｌｆａｔａｓｅ

［Ｊ］．ＢｉｏｌｏｇｙａｎｄＦｅｒｔｉｌｉｔｙｏｆＳｏｉｌｓ，１９９７，２４（２）：１４１－１４６．

［２６］梁国鹏，ＡｌｂｅｒｔＨＡ，吴会军，等．施氮量对夏玉米根际和非根际

土壤酶活性及氮含量的影响［Ｊ］．应用生态学报，２０１６，２７（６）：

１９１７－１９２４．

［２７］杜泽云，陶思敏，娄运生，等．施用生物炭和硅肥对增温稻田土

壤酶活性的影响［Ｊ］．江苏农业科学，２０２３，５１（１）：２２５－２３１．

［２８］王帅兵，孟会生，武　欣，等．不同形态氮肥配施固氮菌对复垦

土壤酶活性及氮素形态的影响［Ｊ］．灌溉排水学报，２０２２，４１

（１１）：４５－４９，７７．

［２９］高金虎，孙占祥，冯良山，等．秸秆与氮肥配施对辽西旱区土壤

酶活性与土壤养分的影响［Ｊ］．生态环境学报，２０１２，２１（４）：

６７７－６８１．

［３０］杨　蠩，靳学慧，周　燕，等．施氮量对寒区盐碱地马铃薯生育

期土壤微生物数量和酶活性的影响［Ｊ］．中国土壤与肥料，

２０１４（３）：３２－３７．

［３１］傅声雷．土壤生物多样性的研究概况与发展趋势［Ｊ］．生物多

样性，２００７，１５（２）：１０９－１１５．

［３２］ＣｏｐｌｅｙＪ．Ｅｃｏｌｏｇｙｇｏｅｓｕｎｄｅｒｇｒｏｕｎｄ［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅ，２０００，４０６

（６７９５）：４５２－４５４．

［３３］ＧａｎｓＪ，ＷｏｌｉｎｓｋｙＭ，ＤｕｎｂａｒＪ．Ｃｏｍｐｕｔａｔｉｏｎａｌｉｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔｓｒｅｖｅａｌ

ｇｒｅａｔｂａｃｔｅｒｉａｌｄｉｖｅｒｓｉｔｙａｎｄｈｉｇｈｍｅｔａｌｔｏｘｉｃｉｔｙｉｎｓｏｉｌ［Ｊ］．Ｓｃｉｅｎｃｅ，

２００５，３０９（５７３９）：１３８７－１３９０．

［３４］ＭａｌｈｉＳＳ，ＮｙｂｏｒｇＭ，ＧｏｄｄａｒｄＴ，ｅｔａｌ．Ｌｏｎｇ－ｔｅｒｍｔｉｌｌａｇｅ，ｓｔｒａｗ

ｍａｎａｇｅｍｅｎｔａｎｄＮｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎｅｆｆｅｃｔｓｏｎｑｕａｎｔｉｔｙａｎｄｑｕａｌｉｔｙｏｆ

ｏｒｇａｎｉｃＣａｎｄＮｉｎａＢｌａｃｋＣｈｅｒｎｏｚｅｍｓｏｉｌ［Ｊ］．ＮｕｔｒｉｅｎｔＣｙｃｌｉｎｇｉｎ

Ａｇｒｏｅｃｏｓｙｓｔｅｍｓ，２０１１，９０（２）：２２７－２４１．

［３５］王保莉，岑　剑，武传东，等．过量施肥下氮素形态对旱地土壤

细菌多样性的影响［Ｊ］．农业环境科学学报，２０１１，３０（７）：

１３５１－１３５６．　

［３６］宋亚娜，林　艳，陈子强．氮肥水平对稻田细菌群落及 Ｎ２Ｏ排

放的影响［Ｊ］．中国生态农业学报，２０１７，２５（９）：１２６６－１２７５．

［３７］ＢｅａｕｒｅｇａｒｄＭ Ｓ，ＨａｍｅｌＣ，Ａｔｕｌ－Ｎａｙｙａｒ，ｅｔａｌ．Ｌｏｎｇ－ｔｅｒｍ

ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎｉｍｐａｃｔｓｓｏｉｌｆｕｎｇａｌａｎｄｂａｃｔｅｒｉａｌｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

ｂｕｔｎｏｔＡＭｆｕｎｇａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙｉｎａｌｆａｌｆａ［Ｊ］．ＭｉｃｒｏｂｉａｌＥｃｏｌｏｇｙ，

２０１０，５９（２）：３７９－３８９．

［３８］ＲａｍｉｒｅｚＫＳ，ＣｒａｉｎｅＪＭ，ＦｉｅｒｅｒＮ．Ｃｏｎｓｉｓｔｅｎｔｅｆｆｅｃｔｓｏｆｎｉｔｒｏｇｅｎ

ａｍｅｎｄｍｅｎｔｓｏｎｓｏｉｌｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓａｎｄｐｒｏｃｅｓｓｅｓａｃｒｏｓｓ

ｂｉｏｍｅｓ［Ｊ］．ＧｌｏｂａｌＣｈａｎｇｅＢｉｏｌｏｇｙ，２０１２，１８（６）：１９１８－１９２７．

［３９］王光华，刘俊杰，于镇华，等．土壤酸杆菌门细菌生态学研究进

展［Ｊ］．生物技术通报，２０１６，３２（２）：１４－２０．

［４０］ＪｏｎｅｓＲＴ，ＲｏｂｅｓｏｎＭＳ，ＬａｕｂｅｒＣＬ，ｅｔａｌ．Ａｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅｓｕｒｖｅｙ

ｏｆｓｏｉｌａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａｌｄｉｖｅｒｓｉｔｙｕｓｉｎｇｐｙｒｏｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇａｎｄｃｌｏｎｅ

ｌｉｂｒａｒｙａｎａｌｙｓｅｓ［Ｊ］．ＴｈｅＩＳＭＥＪｏｕｒｎａｌ，２００９，３（４）：４４２－４５３．

［４１］ＭｎｎｉｓｔＭＫ，ＴｉｉｒｏｌａＭ，ＨｇｇｂｌｏｍＭＭ．Ｂａｃｔｅｒｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓｉｎ

ＡｒｃｔｉｃｆｊｅｌｄｓｏｆＦｉｎｎｉｓｈＬａｐｌａｎｄａｒｅｓｔａｂｌｅｂｕｔｈｉｇｈｌｙｐＨ －

ｄｅｐｅｎｄｅｎｔ［Ｊ］．ＦＥＭＳＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙＥｃｏｌｏｇｙ，２００７，５９（２）：４５２－４６５．

［４２］钟　融，王培如，孙培杰，等．长年耕作对北方旱作麦田土壤细

菌群落结构及理化性质的影响［Ｊ］．环境科学，２０２３，４４（１０）：

５８００－５８１２．

［４３］李文兴，郑曼曼，王　超，等．亚硝化球菌属（Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａ）可

能是酸性土壤硝化作用的重要驱动者［Ｊ］．土壤，２０２１，５３（１）：

１３－２０．
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