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　　摘要：为了研究长期施加钾肥对小麦产量、氮磷钾吸收量以及小麦根际土壤微生物多样性的影响，利用高通量测
序技术，对河北省农林科学院辛集市马兰农场钾肥定位试验田的８个小麦根际土壤样品进行测序，得到２组样品的微
生物群落组成信息，结合河北省农林科学院资源环境研究所提供的小麦产量和品质数据，进行相关性分析。结果表

明，在ＮＰ组（不施加钾肥）优势细菌菌群集中在疣微菌门（Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ），优势真菌菌群集中在毛壳菌科
（Ｃｈａｅｔｏｍｉａｃｅａｅ）、锥盖伞属（Ｃｏｎｏｃｙｂｅ）以及被孢霉目 （Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａｌｅｓ）。而ＮＰＫ组（施加钾肥）的优势细菌菌群集中在
假诺卡氏菌科（Ｐｓｅｕｄｏｎｏｃａｒｄｉａｃｅａｅ）、Ｔｅｒｒｉｍｏｎａｓ，优势真菌菌群集中在光柄菇科（Ｐｌｕｔｅａｃｅａｅ）、花褶伞属（Ｐａｎａｅｏｌｕｓ）。
在细菌属水平上，２组间差异较大的细菌菌属有１５种，其中ＮＰ组显著增多的是Ｔｅｒｒａｂａｃｔｅｒ、长绳菌属（Ｌｏｎｇｉｌｉｎｅａ）、硝
化螺旋菌属（Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａ）、狭义梭菌属（Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍｓｅｎｓｕｓｔｒｉｃｔｏ）、Ｍａｎｇｒｏｖｉｆｌｅｘｕｓ、Ｒｈｉｚｏｒｈａｂｄｕｓ、Ｔａｈｉｂａｃｔｅｒ，而 ＮＰＫ组显著
增多的是 Ｍｅｔｈｙｌｏｃｅａｎｉｂａｃｔｅｒ、Ｔｅｒｒｉｍｏｎａｓ、德克斯氏菌属（Ｄｅｒｘｉａ）、伦茨氏菌属（Ｌｅｎｔｚｅａ）、Ｃｈｒｙｓｅｏｌｉｎｅａ、间孢囊菌属
（Ｉｎｔｒａｓｐｏｒａｎｇｉｕｍ）、Ｍａｒｉｃａｕｌｉｓ、纤维微杆菌属（Ｃｅｌｌｕｌｏｓｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ）。在真菌属水平上，差异显著的只有 ＮＰ组中较多的
毛壳菌属（Ｃｈａｅｔｏｍｉｕｍ）和球腔菌属（Ｐｈａｅｏｓｐｈａｅｒｉａ）。结合小麦产量和养分数据可以得出，钾肥可以提高小麦的产量
和氮磷钾吸收量，而参与小麦吸收钾元素的菌群应该有Ｏｈｔａｅｋｗａｎｇｉａ、Ｇｐ３、其他菌属和一些未知细菌菌属，以及毛球
壳科的一个未知菌属（ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿Ｌａｓｉｏｓｐｈａｅｒｉａｃｅａｅ）、未知真菌菌属（ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿Ｆｕｎｇｉ）和地星科的一个未知菌属
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　　土壤是农业的根基，是农业生产重要的组成部
分。土壤中的微生物更是参与了农作物生长发育

的各个阶段［１］。土壤微生物主要包括真菌、细菌、

古菌、病毒、原生动物以及藻类［２］。它们在土壤的

碳循环、氮循环、硫循环以及有机质的分解和转化

过程中扮演着重要的角色［３］。土壤微生物种类繁

多、功能多样，是衡量土壤健康质量的重要指标［４］。

在农业研究上，耕地土壤微生物已经受到了很多的

关注，其中利用高通量二代测序技术了解土壤微生

物多样性已经得到了广泛的应用［５］。该技术可以

检测出土壤中的所有微生物的相对丰度，通过对土
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壤中所有微生物的相对丰度可以分析出耕地土壤

中的微生物群落的组成情况，对耕地土壤的改良修

复和肥料的施加提供科学的数据指导［６－７］。

小麦是重要的粮食作物，在我国有着广泛的种

植［８－９］。在小麦生长发育过程中钾是必不可少的营

养元素之一，参与了小麦体内各种生理生化过

程［１０］。在农业生产中施用钾肥是解决土壤中钾元

素不足以及提高农作物产量和品质的重要途径［１１］。

研究表明，在氮磷肥的基础上施加不同量的钾肥均

可以提高小麦的产量［１２］。随着我国经济水平的提

高、人口的增长，对粮食的需求也日趋提高［１３］。我

国已经成为世界主要的钾肥消费国［１４］。所以，合理

地利用钾肥既可以降低农业生产成本，又可以节省

钾矿资源［１５］，对我国农业可持续发展有着重要的意

义［１６］。本研究利用高通量二代测序技术对河北省

农林科学院马兰农场试验站的钾肥长期定位试验

田的土壤微生物进行测序，分析研究土壤微生物与

钾肥施加量和产量之间的关系，以期为小麦的科学

施肥和耕地土壤修复改良提供科学依据。

１　材料与方法

１．１　试验概况
试验于２０１８年在河北省辛集市马兰村马兰农场

进行，地处１１５．２０１°～１１５．２０６°Ｅ、３７．９９５°～３７９９７°Ｎ，
属暖温带半湿润季风大陆气候，海拔在 ２５．０～
３７．８ｍ之间，年平均气温１０～２０℃，年平均降水量
５２５．７ｍｍ，年平均日照时数２５５４．９ｈ。

马兰农场试验站钾肥定位试验由河北省农林

科学院资源环境研究所设计，试验田从１９９２年开始
小麦—玉米轮作，共５个处理，本次试验取其中２个
处理作为试验对象，每个处理４次重复，小区面积为
５０ｍ２（００７５亩），秸秆全部清除。各处理同量施用
氮磷肥，每季施 Ｎ２２５ｋｇ／ｈｍ２、Ｐ２Ｏ５９０ｋｇ／ｈｍ

２。施

加钾肥的处理底肥施１５０ｋｇｈｍ２Ｋ２Ｏ。田间施肥情
况见表１。

表１　田间施肥情况

处理名称
施用量（ｋｇ／ｈｍ２）

尿素 磷酸氢二铵 氯化钾 追肥（尿素）

ＮＰ １３．７２５ １５ ０ １７．２５

ＮＰＫ １３．７２５ １５ １８．７５ １７．２５

１．２　样品的采集
本次试验所用土壤样品及小麦样品均在２０１８

年６月采集完成。

本研究所用土壤样品采用“５点采样法”采集，
在每块地的４个角以及中间位置进行土壤样品的采
集，然后进行混样。本研究所用土壤样品为小麦的

根际土壤，根际土壤距离小麦根部最近，土壤菌群

与小麦根部交流更频繁。采集时先将小麦根部的

大块土壤抖掉，然后用软毛刷将附着在小麦根系表

面的土壤刷到取样袋中。将所取土壤样品放入冰

盒中带回实验室，存入－８０℃冰箱中待测。
１．３　土壤微生物总ＤＮＡ提取及ＰＣＲ扩增

取５００ｍｇ土壤样品放入灭过菌的２ｍＬ离心管
中，然后用 ＯＭＥＧＡ公司的 Ｅ．Ｚ．Ｎ．ＡＴＭ Ｍａｇ－Ｂｉｎｄ
ＳｏｉｌＤＮＡＫｉｔ提取试剂盒对土壤样品进行 ＤＮＡ提
取。土壤ＤＮＡ提取后，利用引物３４１Ｆ（５′－ＣＣＴＡＣ
ＧＧＧＮＧＧＣＷＧＣＡＧ－３′）和８０５Ｒ（５′－ＧＡＣＴＡＣＨＶＧ
ＧＧＴＡＴＣＴＡＡＴＣＣ－３′）对土壤中细菌１６ＳｒＤＮＡ的
Ｖ３～Ｖ４区域进行扩增。同时，利用引物ＩＴＳ１Ｆ（５′－
ＣＴＴＧＧＴＣＡＴＴＴＡＧＡＧＧＡＡＧＴＡＡ－３′）和ＩＴＳ２Ｒ（５′－
ＧＣＴＧＣＧＴＴＣＴＴＣＡＴＣＧＡＴＧＣ－３′）对土壤中真菌ＩＴＳ
区域的ＩＴＳ１～ＩＴＳ２区域进行扩增。
１．４　上机测序

将ＰＣＲ产物送到生工生物工程（上海）股份有
限公司高通量测序部，利用ＩｌｌｕｍｉｎａＭｉＳｅｑ高通量测
序平台对样品进行测序。

１．５　数据处理
ＭｉＳｅｑ测序序列中含有样本标签序列，以及测

序时加入的引物和接头序列。首先需要去除引物

接头序列，再根据测序序列之间的重叠关系，将成

对的序列拼接成一条序列，然后按照样品标签序列

识别并区分样品得到各样本数据，最后对各样本数

据的质量进行质控过滤，得到各样本的有效

数据［１７］。

使用ＵＳＥＡＲＣＨ去除预处理后序列中非扩增区
域序列，而后对序列进行测序错误校正，并调用

ＵＣＨＩＭＥ进行鉴定嵌合体。随后再将去除嵌合体的
序列与数据库代表性序列进行 ＢＬＡＳＴｎ比对，低于
阈值的比对结果通常被认为是靶标区域外的序列，

剔除掉该部分序列。

接下来，利用 ＱＩＩＭＥ、ＵＣＬＵＳＴ、ＵＳＥＡＲＣＨ软件
按照９７％相似性将全部优质序列进行聚类，得到代
表序列和操作分类单元（ＯＴＵ）表。利用 Ｍｏｔｈｕｒ等
软件进行稀释性曲线的绘制，利用 ＱＩＩＭＥ等软件计
算Ｃｈａｏ１指数、ｏｂｓｅｒｖｅｄｓｐｅｃｉｅｓ指数、ｇｏｏｄｓｃｏｖｅｒａｇｅ
指数和Ｓｈａｎｎｏｎ指数。为了得到每个 ＯＴＵ的物种
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信息，采用 ＲＤＰＣｌａｓｓｉｆｉｅｒ算法对每个 ＯＴＵ代表序
列进行比对分析，并在各个水平注释群落物种信

息。利用Ｒ语言绘制物种组成分析和主成分分析
（ＰＣＡ）的图表［１８］。并根据各个样品的物种组成信

息进行ＬＥｆＳｅ分析。
１．６　关联性分析

利用冗余分析（ＲＤＡ）法分析河北省农林科学
院资源环境研究所提供的小麦相关数据与高通量

数据的关联性，筛选出与钾肥关系密切的菌株。

２　结果与分析

２．１　测序结果分析
将８个样品的下机数据经过预处理、去除嵌合

体后，剩下的优质序列为分析所用的最终序列［１９］。

如表２所示，８个样品中细菌的１６ＳｒＤＮＡＶ３～Ｖ４
区域的最终序列一共有５５７５８１条，平均每个样品
有７万条左右。ＯＴＵ总数为５１８０１个，平均每个样
品有 ６４７５个。如表 ３所示，８个样品中真菌的
ＩＴＳ１～ＩＴＳ２区域的最终序列一共有５１４１２５条，平
均每个样品有６４２６５条。ＯＴＵ总数为６３８７个，平
均每个样品有７９８个。从这２个表中可以看出，在
测序深度相当的情况下，土壤中的细菌数量和种类

远远大于真菌的数量和种类。

表２　各样品细菌最终序列与ＯＴＵ数量统计表

样品名称 最终序列数 ＯＴＵ数量

ＮＰ１－１ ７５５０２ ６１１２

ＮＰ２－１ ７１２３３ ７１４４

ＮＰ３－１ ７５１８６ ６８０１

ＮＰ４－１ ７１０２０ ６６３３

ＮＰＫ１－１ ５５７２６ ５７４４

ＮＰＫ２－１ ６９５０６ ６８８６

ＮＰＫ３－１ ６９９５５ ６３３５

ＮＰＫ４－１ ６９４５３ ６１４６

表３　各样品真菌最终序列与ＯＴＵ数量统计表

样品名称 最终序列数 ＯＴＵ数量

ＮＰ１－１ ７８４９２ ８９１

ＮＰ２－１ ６９０８５ ８０２

ＮＰ３－１ ６６３７４ ７６７

ＮＰ４－１ ７２９２７ ７９２

ＮＰＫ１－１ ４９３２３ ７８０

ＮＰＫ２－１ ７０４８２ ９３６

ＮＰＫ３－１ ５５６５３ ７１７

ＮＰＫ４－１ ５１７８９ ７０２

２．２　测序深度分析
Ｓｈａｎｎｏｎ指数是反映土壤微生物多样性的指

数。由图１和图２可以看出，随着测序深度的增加
各个样品的曲线趋于平缓，说明随着测序深度的增

加，新增微生物种类明显减少，所以当前的测序深

度已经可以足够反映土壤中所有细菌和真菌的真

实情况。

２．３　２组间ＰＣＡ结果
ＰＣＡ是利用降维方法分析各个土壤样品中菌

群的相似性。ＰＣＡ中距离越近说明样品间的相似
性越高。图３和图４分别展示了这８个样品中细菌
和真菌的ＰＣＡ三维图。从图中可以看出，ＮＰ组和
ＮＰＫ组２组样品间的距离要远远大于组内的距离，
说明它们的组间的菌群差异要大于组内差异，也就

说明了这样的分组方式有意义，可以进一步进行组

间菌群差异的分析。

２．４　２组间ＬＥｆＳｅ结果
ＬＥｆＳｅ是对２组间差异菌群进行分析的方法。

如５和图６所示，分别是２组间细菌和真菌差异菌
群的ＬＥｆＳｅ分支图，其中红色是 ＮＰ组的优势菌群，
绿色是ＮＰＫ组的优势菌群。可以看出，ＮＰ组的优
势细菌菌群集中在了疣微菌门（Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ），
优势真菌菌群集中在了毛壳菌科（Ｃｈａｅｔｏｍｉａｃｅａｅ）、
锥盖伞属（Ｃｏｎｏｃｙｂｅ）以及被孢霉目（Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａｌｅｓ）。
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而ＮＰＫ组的优势细菌菌群集中在了假诺卡氏菌科
（Ｐｓｅｕｄｏｎｏｃａｒｄｉａｃｅａｅ）、Ｔｅｒｒｉｍｏｎａｓ，优势真菌菌群集中

在了光柄菇科（Ｐｌｕｔｅａｃｅａｅ）、花褶伞属（Ｐａｎａｅｏｌｕｓ）。
２．５　２组间属水平差异微生物菌群分析

属水平是高通量测序技术能达到的测量较准

确的一个分类水平。图７和图８展示的是２组样品
中土壤微生物在属水平上细菌和真菌相对丰度差

异较大的菌属，其中红色部分是相对丰度有显著差

异的菌属。从图７中可以看出，２组间差异较大的
细菌菌属有１５种，其中 ＮＰ组显著增多的是地杆菌
属（Ｔｅｒｒａｂａｃｔｅｒ）、长绳菌属（Ｌｏｎｇｉｌｉｎｅａ）、硝化螺旋菌
属（Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａ）、狭 义 梭 菌 属 （Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ ｓｅｎｓｕ
ｓｔｒｉｃｔｏ）、Ｍａｎｇｒｏｖｉｆｌｅｘｕｓ、Ｒｈｉｚｏｒｈａｂｄｕｓ、Ｔａｈｉｂａｃｔｅｒ，而
ＮＰＫ组显著增多的是Ｍｅｔｈｙｌｏｃｅａｎｉｂａｃｔｅｒ、Ｔｅｒｒｉｍｏｎａｓ、
德克斯氏菌属（Ｄｅｒｘｉａ）、伦茨氏菌属（Ｌｅｎｔｚｅａ）、
Ｃｈｒｙｓｅｏｌｉｎｅａ、间 孢 囊 菌 属 （Ｉｎｔｒａｓｐｏｒａｎｇｉｕｍ）、
Ｍａｒｉｃａｕｌｉｓ、纤维微杆菌属（Ｃｅｌｌｕｌｏｓｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ）。图８
展示了２组间属水平上差异较大的真菌菌群，其中
差异显著的只有 ＮＰ组中较多的毛壳菌属
（Ｃｈａｅｔｏｍｉｕｍ）和球腔菌属（Ｐｈａｅｏｓｐｈａｅｒｉａ）。

产生这些差异菌属的原因，可能是由于长期的

钾肥施加使土壤中微生物群落的结构发生了改变。

因为微生物群落之间存在着联系，所以钾肥施加

后，一些能够利用、分解钾肥的微生物以及其他相

关微生物就会聚集。

２．６　小麦产量、氮磷钾吸收量与土壤微生物关联性
分析

表４中展示的是２组处理小麦籽粒产量和小麦
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表４　２组小麦产量及品质数据

样品名称
籽粒产量

（ｋｇ／ｈｍ２）
总Ｎ吸收量
（ｋｇ／ｈｍ２）

总Ｐ吸收量
（ｋｇ／ｈｍ２）

总Ｋ吸收量
（ｋｇ／ｈｍ２）

ＮＰ ５１５０．６３ ２００．２０ ２３．５５ ２１０．１２

ＮＰＫ ６０８３．６３ ２４０．５７ ２７．４９ ３５１．６３

氮磷钾吸收量，该数据由河北省农林科学院资源环

境研究所提供。从表４中可以看出，施加钾肥后，小
麦的籽粒产量和小麦中氮磷钾的成分都有了明显

的提高，说明钾肥对小麦的生长发育和小麦的产量

和品质都有一定的影响。

　　图９和图１０展示了属水平上细菌和真菌相对
丰度与小麦产量和氮磷钾吸收量的相关性。从图９
可以看出，钾肥的施加与小麦籽粒产量和氮磷钾的

吸收量成呈正相关趋势，同时也与 Ｏｈｔａｅｋｗａｎｇｉａ、
Ｇｐ３、其他菌属以及一些未知细菌菌属相对丰度呈
正相关的趋势。未知菌属中是一些目前没有命名

的菌属，这些菌属中应该有与钾肥有密切联系的菌

属。由图１０可知，钾肥的施加与毛球壳科的一个未
知菌属（ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿Ｌａｓｉｏｓｐｈａｅｒｉａｃｅａｅ）、未分类真菌
菌属（ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿Ｆｕｎｇｉ）以及地星科的一个未知菌
属（ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿Ｇｅａｓｔｒａｃｅａｅ）等真菌菌属相对丰度呈

正相关的趋势。与钾肥施加呈正相关的这一系列

细菌和真菌有可能参与了钾肥的分解以及小麦对

钾的吸收过程。

３　讨论与结论

本试验对河北省农林科学院辛集市马兰农场

试验站的钾肥定位试验田的土壤进行采集和高通

量测序分析。本次试验的土壤样品采集了来自钾

肥定位试验的２个处理，分别是 ＮＰ组和 ＮＰＫ组。
ＮＰ组在整个小麦生长发育过程中不施加钾肥，ＮＰＫ
组小麦生长发育过程中施加适量的钾肥。本试验

一共采集了８个小麦根际土壤样品，并利用Ｉｌｌｕｍｉｎａ
ＭｉＳｅｑ高通量测序平台对这８个样品中的细菌１６Ｓ
ｒＤＮＡ的Ｖ３～Ｖ４区域以及真菌 ＩＴＳ１～ＩＴＳ２区域进
行测序。其中细菌得到５５７５８１条最终序列，真菌
得到 ５１４１２５条最终序列。通过聚类细菌得到
５１８０１个ＯＴＵ，真菌得到６３８７个ＯＴＵ。通过稀释曲
线分析得出所有土壤样品的测序深度已经能够反

映土壤微生物的真实情况。通过 ＰＣＡ，说明 ＮＰ与
ＮＰＫ组间差异大于组内差异，具有分组意义，可以
进行组间菌群的差异性分析。

ＬＥｆＳｅ是对组间差异菌群的分析，通过分析可
以得出，ＮＰ组的优势细菌菌群集中在了疣微菌门
（Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ），优势真菌菌群集中在了毛壳菌
科（Ｃｈａｅｔｏｍｉａｃｅａｅ）、锥盖伞属（Ｃｏｎｏｃｙｂｅ）以及被孢
霉目（Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａｌｅｓ）。而ＮＰＫ组的优势细菌菌群集
中 在 了 假 诺 卡 氏 菌 科 （Ｐｓｅｕｄｏｎｏｃａｒｄｉａｃｅａｅ）、
Ｔｅｒｒｉｍｏｎａｓ，优势真菌菌群集中在了光柄菇科
（Ｐｌｕｔｅａｃｅａｅ）、花褶伞属（Ｐａｎａｅｏｌｕｓ）。进一步分析
属水平的差异菌群可以得出，ＮＰ组显著增多的细菌
菌属是 Ｔｅｒｒａｂａｃｔｅｒ、Ｌｏｎｇｉｌｉｎｅａ、Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａ、Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ
ｓｅｎｓｕｓｔｒｉｃｔｏ、Ｍａｎｇｒｏｖｉｆｌｅｘｕｓ、Ｒｈｉｚｏｒｈａｂｄｕｓ、Ｔａｈｉｂａｃｔｅｒ，
而ＮＰＫ组显著增多的细菌菌属是Ｍｅｔｈｙｌｏｃｅａｎｉｂａｃｔｅｒ、
Ｔｅｒｒｉｍｏｎａｓ、 Ｄｅｒｘｉａ、 Ｌｅｎｔｚｅａ、 Ｃｈｒｙｓｅｏｌｉｎｅａ、
Ｉｎｔｒａｓｐｏｒａｎｇｉｕｍ、Ｍａｒｉｃａｕｌｉｓ、Ｃｅｌｌｕｌｏｓｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ。在真
菌属水平上的差异菌群只有 ＮＰ组中较多的毛壳菌
属（Ｃｈａｅｔｏｍｉｕｍ）和球腔菌属（Ｐｈａｅｏｓｐｈａｅｒｉａ）。这些
差异菌群产生的原因可能是小麦田长期施加钾肥
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造成的，这些差异菌群应该与土壤中钾元素的转化

分解有关。

结合河北省农林科学院资源环境研究所提供

的小麦产量和氮磷钾吸收量的相关数据，可以看出

钾肥的施加可以提高小麦的产量和氮磷钾吸收量。

钾肥对小麦的一系列影响，应该也与土壤微生物有

着一定的联系。通过ＲＤＡ图可以看出，小麦的产量
和品质与 Ｏｈｔａｅｋｗａｎｇｉａ、Ｇｐ３、其他菌属以及一些未
知细菌菌属的相关丰度呈正相关的趋势，也与

ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿Ｌａｓｉｏｓｐｈａｅｒｉａｃｅａｅ、ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿Ｆｕｎｇｉ、
ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿Ｇｅａｓｔｒａｃｅａｅ等真菌菌属的相关丰度呈
正相关的趋势。这些菌属应该是直接或间接地参

与了小麦在整个生长发育过程中对钾元素的吸收。

通过以上分析可以看出，钾肥的施加量与小麦

的生长发育有着重要的联系，这与路欣春等的研究

结果［２０－２１］相符。结合高通量测序的分析结果可以

看出，土壤微生物参与了小麦吸收钾肥的过程，并

可以有效促进小麦吸收钾元素，这与 Ｙａｄａｖ等的研
究结果［２２－２４］相符。

综上所述，通过对河北省农林科学院辛集市马

兰农场钾肥定位试验田小麦根际土壤的采集与土

壤微生物进行分析，得出的结论是钾肥的合理施加

可以提高小麦的产量和氮磷钾吸收量，土壤中的一

系列细菌和真菌直接或间接地参与了小麦对土壤

中钾元素的吸收过程。另外，还有哪些微生物参与

了钾元素的吸收过程，以及参与的具体方式还需要

进一步的试验来进行探讨。
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种的产量与氮磷钾积累利用差异［Ｊ］．华北农学报，２０２３，３８

（４）：１２９－１４０．

［１１］黄雪娇，王　菲，谷守宽，等．钾肥及与秸秆配施对紫色土作物

产量和微生物群落结构的影响［Ｊ］．生态学报，２０１８，３８（１６）：

５７９２－５７９９．

［１２］钱晨诚，陈　立，马　泉，等．磷钾肥施用量和方法对弱筋小麦

籽粒产量和蛋白质含量及养分吸收利用的影响［Ｊ］．植物营养

与肥料学报，２０２３，２９（２）：２８７－２９９．

［１３］唐　旭，计小江，李超英，等．水稻—大麦长期轮作体系钾肥效

率及土壤钾素平衡［Ｊ］．中国农业科学，２０１４，４７（１）：９０－９９．

［１４］陈　娜．钾肥对烟草青枯病的防控效果及其根际微生物群落的

影响［Ｊ］．安徽农业科学，２０１８，４６（２２）：１２５－１２７，１３４．

［１５］王春宁，余俊清，陈　良，等．钾盐资源全球分布和我国找钾实

践及方法探究［Ｊ］．盐湖研究，２００７，１５（３）：５６－７２．

［１６］李丙智，王桂芳，秦晓飞，等．沼液配施钾肥对果园土壤理化特

性和微生物及果实品质影响［Ｊ］．中国农业科学，２０１０，４３

（２２）：４６７１－４６７７．

［１７］杨　敏，殷　绒，张国涛，等．基于高通量测序技术的香格里拉

葡萄酒产区根际微生物多样性研究［Ｊ］．云南农业大学学报

（自然科学），２０２０，３５（３）：３９２－４００．

［１８］彭玉娇，崔学宇，谭梦超，等．不同立地条件沙田柚果园土壤微

生物多样性分析［Ｊ］．南方农业学报，２０２０，５１（５）：１１３６－

１１４４．　

［１９］杨　慧，路风银，韩俊豪，等．高通量测序技术分析鲜食花生贮

藏过程中真菌群落的的组成和变化［Ｊ］．河南农业科学，２０２３，

５２（２）：１７１－１８０．

［２０］陆欣春，韩晓增，邹文秀．作物高效利用土壤磷素的研究进展

［Ｊ］．土壤与作物，２０１３，２（４）：１６４－１７２．

［２１］张　磊，张维乐，鲁剑巍，等．秸秆还田条件下不同供钾能力土

壤水稻、油菜、小麦钾肥减量研究［Ｊ］．中国农业科学，２０１７，５０

（１９）：３７４５－３７５６．

［２２］ＹａｄａｖＲＬ，ＤｗｉｖｅｄｉＢＳ，ＰｒａｓａｄＫ，ｅｔａｌ．Ｙｉｅｌｄｔｒｅｎｄｓ，ａｎｄｃｈａｎｇｅｓ

ｉｎｓｏｉｌｏｒｇａｎｉｃ－ＣａｎｄａｖａｉｌａｂｌｅＮＰＫｉｎａｌｏｎｇ－ｔｅｒｍｒｉｃｅ－ｗｈｅａｔ

ｓｙｓｔｅｍｕｎｄｅｒｉｎｔｅｇｒａｔｅｄｕｓｅｏｆｍａｎｕｒｅｓａｎｄｆｅｒｔｉｌｉｓｅｒｓ［Ｊ］．Ｆｉｅｌｄ

ＣｒｏｐｓＲｅｓｅａｒｃｈ，２０００，６８（３）：２１９－２４６．

［２３］刘　雪．腐殖酸复合微生物肥料对土壤微生物及蔬菜生长的影

响［Ｊ］．新农业，２０２０（１３）：４１－４２．

［２４］王素萍，杜　雷，陈　钢，等．有机无机钾肥配施对甜玉米产量、

品质及土壤微生物的影响［Ｊ］．湖北农业科学，２０１８，５７（２３）：

５５－６０．
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