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　 　 摘要:　 为探讨不同轮作模式对稻田土壤微生物的影响ꎬ设置水稻￣小麦、水稻￣油菜、水稻￣绿肥、水稻￣冬闲 ４ 个

处理ꎬ于水稻收获后采集土壤样品ꎬ提取基因组 ＤＮＡꎬ构建文库ꎬ利用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｍｉ Ｓｅｑ 高通量测序技术研究土壤细

菌和真菌的丰富度、多样性指数以及门和属水平上的群落结构变化ꎮ 从 １２ 个土壤样品中共获得 ２４ ５３７ 个细菌

ＯＵＴ 和 ５ ８８２ 个真菌 ＯＴＵꎬ其中ꎬ变形菌门、绿弯菌门、酸杆菌门、放线菌门、芽单胞菌门为土壤优势细菌门ꎬ子囊菌

门和担子菌门为优势真菌门ꎮ 从门的分类水平看ꎬ不同轮作模式土壤中细菌和真菌群落各门类组成的比例发生改

变ꎮ 属水平的分析结果也表明ꎬ不同轮作模式土壤中细菌前 ２０ 个优势属的丰度和真菌前 １０ 优势属的丰度同样发

生明显改变ꎮ 不同轮作作物改变了土壤中有益微生物的比例ꎬ水稻￣绿肥和水稻￣冬闲处理有益微生物比例高于其

他处理ꎮ 随着轮作作物的改变ꎬ土壤生态系统中细菌和真菌群落的组成比例发生了变化ꎮ
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　 　 土壤微生物是微生物群落的重要成员ꎬ对土壤肥

力的形成和转化起着积极作用ꎮ 土壤中微生物的种

类繁多ꎬ各类微生物具有不同的功能特性以及不同的

遗传特性ꎬ不同的群落结构形成了土壤微生物的多样

性[１]ꎮ 土壤微生物的多样性构成了土壤微环境生态

系统ꎬ而土壤微环境生态系统会随土壤栽培作物及环

境条件不同而发生改变[２￣３]ꎮ 土壤微生物多样性研究

方法如 ＤＮＡ 重组、ＤＮＡ￣ＤＮＡ 杂交、变性梯度凝胶电

泳(ＤＧＧＥ)、温度梯度凝胶电泳(ＴＧＧＥ)等[４] 无法用

于详细分析土壤微生物群落结构组成方面的信息ꎬ以
及不同群体的差异ꎮ 第二代测序 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｍｉ Ｓｅｑ 方

法有效地避免了通量低、操作复杂和准确率低等缺

陷[５￣６]ꎬ具有操作简单、成本较低的优势ꎬ并且采用边

合成边测序原理ꎬ结果可信度高ꎮ 目前此方法已逐步

应用于土壤微生物研究[７￣９]ꎮ
作物轮作对土壤物理、化学和生物学性状产生

有益的影响ꎬ主要是因为土壤中碳的积累以及进入

土壤中多样的植物残体[１０￣１１]ꎮ 张立成等[１２] 研究结

果表明稻￣稻￣油菜轮作显著提高了土壤微生物丰富

度指数ꎮ 长期冬季种植绿肥尤其是紫云英能明显提

高土壤微生物种群数量、微生物生物量碳、微生物生

物量氮[１３]ꎮ 本研究采用高通量测序技术ꎬ对重庆市

丘陵地区水稻￣小麦、水稻￣油菜、水稻￣绿肥、水稻￣冬
闲 ４ 种种植模式下土壤细菌、真菌多样性进行分析ꎬ
以期明确 ４ 种种植模式下土壤微生物的不同响应ꎬ
为土壤养分循环的有效管理以及土壤资源的可持续

利用提供依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验地概况

试验 地 位 于 重 庆 市 垫 江 县 沙 坪 镇ꎬ 东 经

１０７ ４５°、北纬 ３０ ４８°ꎮ 属于亚热带湿润季风气候ꎬ
四季分明ꎬ冬暖春早ꎬ初夏多雨ꎬ盛夏炎热常伏旱ꎬ秋
多连绵阴雨ꎬ无霜期长ꎬ温差大ꎬ多雾少日照ꎮ 年平

均气温 １７ ０ ℃ꎬ无霜期 ２８９ ｄꎬ年平均降水量１ １９９
ｍｍꎮ 土 壤 主 要 性 状 为: ｐＨ７ ０９ꎬ 有 机 质 ２５ ５９
ｍｇ / ｋｇꎬ铵态氮 ５ ８２ ｍｇ / ｋｇꎬ有效磷 １ ９８ ｍｇ / ｋｇꎬ速
效钾 １９５ ｍｇ / ｋｇꎬ缓效钾 １１４ ｍｇ / ｋｇꎮ
１.２　 试验设计

试验共设置 ４ 个处理:水稻￣小麦、水稻￣油菜、
水稻￣绿肥、水稻￣冬闲轮作ꎬ分别用 Ａ、Ｂ、Ｃ、Ｄ 表示ꎮ
每个处理 ３ 次重复ꎬ共 １２ 个小区ꎬ小区面积 ３０ ｍ２

(６ ｍ×５ ｍ)ꎬ小区间用塑料薄膜包埂ꎬ单灌单排ꎮ
１.３　 土壤样品的采集

在水稻收获后采集土壤样品ꎬ用土钻按混合采样

法采集 ０~２０ ｃｍ 土层的土壤样品ꎬ每个小区 ５ 点取

样ꎬ去除土样中的动植物残体等杂质ꎬ混合均匀后ꎬ装
入干净塑料袋ꎬ编号标记ꎬ放入保温箱中带回实验室ꎮ
－８０ ℃保存ꎬ用于分析土壤微生物群落结构ꎮ
１.４　 土壤微生物总 ＤＮＡ 的提取和测序

土壤样品送到上海派森诺生物科技股份有限公

司进行 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｍｉｓｅｑ 高通量测序ꎮ 设计细菌 Ｖ３＋
Ｖ４ 引 物 ( ５′￣ＡＣＴＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡ￣３′、 ５′￣
ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ￣３′)和真菌 ＩＴＳ１＋ＩＴＳ２
引 物 ( ５′￣ＧＧＡＡＧＴＡＡＡＡＧＴＣＧＴＡＡＣＡＡＧＧ￣３′、 ５′￣
ＧＣＴＧＣＧＴＴＣＴＴＣＡＴＣＧＡＴＧＣ￣３′)ꎬ合并引物接头ꎬ进
行 ＰＣＲ 扩增ꎮ ＰＣＲ 反应体系: ５× Ｒｅａｃｔｉｏｎ ｂｕｆｆｅｒ
５ ００ μｌꎬ５×ＧＣ ｂｕｆｆｅｒ ５ ００ μｌꎬ２ ５ ｍｍｏｌ / Ｌ ｄＮＴＰｓ
２ ００ μｌꎬ１０ μｍｏｌ / Ｌ 引物各 １ ００ μｌꎬＤＮＡ 模板 ２ ００
μｌꎬ５ Ｕ / μｌ Ｔａｑ 酶 ０ ２５ μｌꎬｄｄＨ２Ｏ ８ ７５ μｌꎬ总体积

２５ ００ μｌꎮ ＰＣＲ 反应条件:９８ ℃ ２ ｍｉｎꎻ９８ ℃ １５ ｓꎬ
５５ ℃ ３０ ｓꎬ７２ ℃ ３０ ｓꎬ３０ 个循环ꎻ７２ ℃ ５ ｍｉｎꎮ
１.５　 数据处理

１.５.１　 原始数据处理和序列数据统计 　 对多个平

行测序的样品ꎬ采用滑动窗口法对 ＦＡＳＴＱ 格式的双

端序列逐一作质量筛查ꎮ 利用 ＦＬＡＳＨ 软件[１４]ꎬ对
通过质量初筛的双端序列根据重叠碱基进行配对连

接ꎮ 将连接后的序列识别分配入对应样品(要求 Ｉｎ￣
ｄｅｘ 序列完全匹配)ꎬ运用 ＱＩＩＭＥ 软件[１５] 识别疑问

序列ꎮ 通过 ＱＩＩＭＥ 软件调用 ＵＳＥＡＲＣＨ 检查并剔除

嵌合体序列ꎬ从而获得每个样品的有效序列ꎬ得到优

化序列后对其进行数据统计ꎮ
１.５.２ 　 操作分类单元(Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔｓꎬ
ＯＵＴ)分析 　 使用 ＱＩＩＭＥ 软件ꎬ调用 ＵＣＬＵＳＴ 序列

比对工具[１６]ꎬ对获得的序列按 ９７％的序列相似度进

行归并和 ＯＴＵ 划分ꎮ 并选取每个 ＯＴＵ 中丰度最高

的序列作为该 ＯＴＵ 的代表序列ꎬ进行生物信息统计

分析ꎮ
１.５.３　 细菌和真菌群落多样性分析 　 群落丰富度

用 Ｃｈａｏ１ 指数和 ＡＣＥ 指数表示ꎬ群落物种的多样性

用 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数表示ꎮ 对 ＯＴＵ 丰度

矩阵中的全体样品在 ９０％的最低测序深度水平下

统一进行随机抽样ꎬ用 ＱＩＩＭＥ 软件分别计算每个样

品的 ４ 种多样性指数ꎮ
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１.５.４　 细菌和真菌群落结构分析　 使用 ＱＩＩＭＥ 软

件ꎬ获取各样品在门和属水平上的组成和丰度分布

表ꎬ比较 ４ 个处理细菌和真菌的分布情况ꎮ

２　 结 果

２.１　 不同轮作模式下稻田土壤细菌和真菌 １６Ｓ ｒＤ￣
ＮＡ 和 １８Ｓ ｒＤＮＡ 基因序列

　 　 水稻￣小麦(Ａ)、水稻￣油菜(Ｂ)、水稻￣绿肥(Ｃ)、
水稻￣冬闲(Ｄ)轮作处理中所获得的细菌有效序列

分别有４７ ２９１、４６ ０３８、４８ ４９７、４９ ２１６条ꎬ真菌有效

序列分别有 ４６ ４４９、４８ ５８５、４７ ７８５、５３ １７５条ꎮ ９７％
相似性归并后ꎬ Ａ、 Ｂ、 Ｃ、 Ｄ 处理分别获得 ５ ８８６、
６ ２０１、５ ９５７、６ ４９３个细菌 ＯＵＴꎬ１ ４７０、１ ４１４、１ ３６３、
１ ６３５个真菌 ＯＵＴꎮ 生物分类统计分析结果见表 １ꎮ

表 １　 不同轮作模式下稻田土壤细菌和真菌的生物分类统计

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ｆｕｎｇｉ
ｉｎ ｐａｄｄｙ ｓｏｉｌｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｏｔａｔｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎｓ

处理
细菌

门 纲 目 科 属

真菌

门 纲 目 科 属

Ａ ３４ ９９ １３１ １９６ ２４６ １１ ２２ ５９ ９５ １３４

Ｂ ３７ １０３ １３９ ２１０ ２７３ １１ ２４ ５９ ９５ １２９

Ｃ ３６ ９６ １３５ ２０９ ２７６ １０ ２２ ５７ ９１ １２１

Ｄ ３６ １０２ １４３ ２１３ ２７７ １０ ２１ ６０ ９５ １３８
Ａ:水稻￣小麦轮作ꎻＢ:水稻￣油菜轮作ꎻＣ:水稻￣绿肥轮作ꎻＤ:水稻￣冬
闲轮作ꎮ

２.２　 不同轮作模式下土壤细菌和真菌群落的丰富

度和多样性

　 　 Ｃｈａｏ 指数和 ＡＣＥ 指数可估计群落中实际存在

的物种数ꎬ一般而言ꎬＣｈａｏ 或 ＡＣＥ 指数越大ꎬ群落

的丰富度越高ꎮ 由表 ２ 可知ꎬ相较于 Ｂ、Ｃ、Ｄ 处理ꎬＡ
处理 土 壤 细 菌 Ｃｈａｏ 指 数 分 别 减 少 了 ４ ８８％、
１６ ２３％、１１ ００％ꎬ ＡＣＥ 指数分别减少了 ７ ５０％、
１７ ５６％、１４ ８５％ꎻ相较于 Ｃ、Ｄ 处理ꎬＢ 处理土壤细

菌 Ｃｈａｏ 指数分别减少了 １０ ８２％、５ ８３％ꎬＡＣＥ 指

数分别减少了 ９ ３６％、６ ８３％ꎻＣ 处理土壤细菌 Ｃｈａｏ
指数和 ＡＣＥ 指数相对于 Ｄ 处理分别增加了 ４ ５０％
和 ２ ３１％ꎮ 相对于 Ｂ、Ｄ 处理ꎬＡ 处理土壤真菌 Ｃｈａｏ
指数分别减少了 １ ４８％、０ ３７％ꎬＡＣＥ 指数分别减

少了 １８ ７７％、１７ ５３％ꎻ相对于 Ｃ 处理ꎬＡ 处理土壤

真菌 Ｃｈａｏ 指数和 ＡＣＥ 指数分别增加了 ２ ２２％和

４ ２９％ꎮ Ｂ 处理土壤真菌 Ｃｈａｏ 指数和 ＡＣＥ 指数相

对于 Ｃ 处理分别增加了 ３ ６５％和 ４ ６４％ꎬ相对于 Ｄ
处理分别减少了 １７ ０３％和 １７ １０％ꎮ Ｃ 处理土壤真

菌 Ｃｈａｏ 指数和 ＡＣＥ 指数相对于 Ｄ 处理分别减少了

２１ ４７％和 ２２ ８０％ꎮ 结果表明土壤细菌和真菌群落

物种丰富度的变化因轮作作物的不同而有明显差

异ꎬ种植绿肥作物可增加土壤细菌群落物种丰富度ꎬ
减少真菌群落物种丰富度ꎮ

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数和 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数可反映群落物种

多样性ꎮ 由表 ２ 可知ꎬ４ 个处理土壤细菌 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指

数和 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数没有明显差异ꎮ Ａ 处理土壤真菌

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数相对于 Ｂ、Ｄ 处理分别减少了 ２ ３０％和

５ ５２％ꎬ相对于 Ｃ 处理增加了 ８ ７０％ꎻＢ 处理土壤真

菌 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数相对于 Ｃ 处理增加了 １０ ７９％ꎬ相对

于 Ｄ 处理减少了 ３ １５％ꎻＣ 处理与 Ｄ 处理的土壤真

菌 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数差异显著ꎮ 可见ꎬ土壤细菌和真菌

群落物种多样性没有因轮作作物的不同而有明显差

异ꎬ种植绿肥作物能够降低真菌群落物种多样性ꎮ

表 ２　 不同轮作模式稻田土壤细菌和真菌群落丰富度和多样性指数

Ｔａｂｌｅ ２　 ＯＴＵｓ’ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｐａｄｄｙ ｆｉｅｌｄｓ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ｆｕｎｇｉ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｏｔａｔｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎｓ

处理
细菌(Ｖ３＋Ｖ４)区

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数 Ｃｈａｏ 指数 ＡＣＥ 指数 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数

真菌(ＩＴＳ１＋ＩＴＳ２)区

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数 Ｃｈａｏ 指数 ＡＣＥ 指数 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数

Ａ ０.９９８ ８ａ ３ ７１０ａ ３ ７５８ａ １０.８８ａ ０.９６０ ７ａ ８１０ａ ８１６ ａ ６.５２ａｂ
Ｂ ０.９９８ ８ａ ３ ８９１ａ ４ ０４０ａ １０.８５ａ ０.９６７ ９ａ ８２２ａ ８１９ａ ６.６７ａｂ
Ｃ ０.９９８ ５ａ ４ ３１２ａ ４ ４１８ａ １０.９１ａ ０.９３９ ５ａ ７９２ａ ７８１ａ ５.９５ａ
Ｄ ０.９９８ ７ａ ４ １１８ａ ４ ３１６ａ １０.９３ａ ０.９７０ ４ａ ９６２ａ ９５９ａ ６.８８ｂ

各处理见表 １ 注ꎮ 同一列中不同字母表示差异显著(Ｐ<０.０５)ꎮ

２.３　 不同轮作模式下土壤细菌和真菌的门水平群

落结构

　 　 门水平下 ４ 个轮作处理的细菌和真菌群落结构

(图 １)显示ꎬ丰度大于 １％的细菌门类有 １１ 门ꎬ其中

变形菌门 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 丰度 ３０.１７％~ ３４ ４７％ꎬ绿
弯菌门 Ｃｈｌｏｒｏｎｅｘｉ ２７ ６％~ ３０ ５７％ꎬ酸杆菌门 Ａｃ￣
ｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ １２ ０２％~１２ ６９％ꎬ放线菌门 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅ￣
ｒｉａ ５ ３８％~ ８ ３９％ꎬ芽单胞菌门 Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ
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５ ２３％~６ ２７％ꎬ这 ５ 个门的细菌丰度均在 ５％以上ꎬ
共计达 ８４ ５１％~８７ １２％ꎮ 硝化螺旋菌门 Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒ￣
ａｅ、黏胶球形菌门 Ｌａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ、浮霉菌门 Ｐｌａｎｃｔｏ￣
ｍｙｃｅｔｅｓ、拟杆菌门 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ、疣微菌门 Ｖｅｒｍ￣
ｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ、蓝藻门 Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ 这几个门的细菌丰

度相对较小ꎮ 分析各门细菌所占比例发现ꎬ不同轮

作处理土壤中细菌群落组成发生明显变化(图 １)ꎮ
与 Ｄ 处理相比ꎬＧｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ、 Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ、 Ｌａ￣
ｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ 在 Ａ、Ｂ 处理中的比例明显增加ꎬＣｙａ￣
ｎｏｂａｃｔｅｒｉａ 在 Ｂ、Ｃ 处理中的比例增加ꎻ而 Ａｃｔｉｎｏｂａｃ￣
ｔｅｒｉａ、Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ、Ｖｅｒｍｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ 在 Ａ、Ｂ 处理中的

比例减少ꎬＰｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ 在 Ｂ 处理中的比例减少ꎻ
Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ 在 Ｃ 处理中的比例减少ꎮ

测序结果表明ꎬ４ 个处理真菌优势门类为子囊

菌门 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ、担子菌门 Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ、接合菌门

Ｚｙｇｏｍｙｃｏｔａ、Ｒｏｚｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ、Ｃｉｌｉｏｐｈｏｒａ (图 １)ꎮ 其中ꎬ
优势菌群为子囊菌门和担子菌门ꎬ这 ２ 种真菌在 Ａ、
Ｂ、 Ｃ、 Ｄ 个处理中分别占真菌群落的 ８４ １２％、
９０ ９４％、８４ ０３％和 ８７ ３４％ꎮ 与 Ｄ 处理相比ꎬＡ 处

理中 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ 和 Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ 分别减少 ３ ７９％
和 ３ ９５％ꎻＢ 处理中 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ 增加 ５ ６％ꎬＢａｓｉｄｉｏ￣
ｍｙｃｏｔａ 减 少 ４ ６７％ꎻ Ｃ 处 理 中 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ 减 少

６ ９３％ꎬＢａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ 增加 １４ ５７％ꎮ 说明随着轮作

作物的改变ꎬ土壤生态系统中细菌和真菌群落各门

类组成的比例发生明显变化ꎮ 本研究中采集的土壤

样品为典型的水旱轮作模式下的稻田土壤ꎬ可能由

于灌水的作用ꎬ使土壤微生物中真菌和细菌的变化

不明显ꎮ

各处理见表 １ 注ꎮ
图 １　 不同轮作模式稻田土壤中细菌(ａ)和真菌(ｂ)的门水平分布

Ｆｉｇ.１　 Ｐｈｙｌｕｍ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ (ａ) ａｎｄ ｆｕｎｇｉ (ｂ) ｉｎ ｐａｄｄｙ ｓｏｉｌｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｏｔａｔｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎｓ

２.４　 不同轮作模式下土壤细菌和真菌的属水平群

落结构

　 　 Ａ、Ｂ、Ｃ、Ｄ 轮作处理分别有细菌 ２４６、２７３、
２７６、２７７ 属ꎬ真菌 １３４、１２９、１２１、１３８ 属ꎮ 细菌前

２０ 个优势属丰度之和为 ５１.０８％ ~ ５４ ５９％ꎬ真菌

前 １０ 优势属丰度之和为 ４８.８％ ~ ５５ ２７％ꎮ 从属

的角度分析发现ꎬ不同轮作土壤中细菌和真菌群

落的组成比例同样发生明显改变(表 ３)ꎮ 其中不

可 培 养 的 ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ Ａｎａｅｒｏｌｉｎｅａｃｅａｅ、 ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ

Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉꎬ不可培养的芽单胞菌 ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ Ｇｅｍ￣
ｍａｔｉｍｏｎａｄａｃｅａｅ、Ａｎａｅｒｏｍｙｘｏｂａｃｔｅｒ、Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓꎬｕｎ￣
ｃｕｌｔｕｒｅｄ Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ、 Ｈａｌｉａｎｇｉｕｍ、 ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ Ｃｈｌｏ￣
ｒｏｆｌｅｘｉ ７ 个属均出现在 ４ 个处理细菌的前 ２０ 优势

属中(丰度>２％)ꎬ但丰度上发生了变化ꎮ 其中变

化较大的 Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓꎬ在 Ｄ 处理中为第 ３ 优势属

(５ ５４％)ꎬ在 Ｃ 处理中降至第 ４ 优势属(３ ８８％)ꎬ
在 Ａ 处理中降至第 ６ 优势属(２ ４９％)ꎬ在 Ｂ 处理

中仅占 ０ ４３％ꎮ
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表 ３　 不同轮作模式下稻田土壤中细菌和真菌优势属分布

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｈｅ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｇｅｎｕｓ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ｆｕｎｇｉ ｉｎ ｐａｄｄｙ ｓｏｉｌｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｏｔａｔｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎｓ

微生物 排序
水稻￣小麦轮作(Ａ)

属 丰度(％)

水稻￣油菜轮作(Ｂ)

属 丰度(％)

水稻￣绿肥轮作(Ｃ)

属 丰度(％)

水稻￣冬闲轮作(Ｄ)

属 丰度(％)
细菌 １ ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ Ａｎａｅｒｏ￣

ｌｉｎｅａｃｅａｅ
１１.１４ ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ Ａｎａｅｒｏ￣

ｌｉｎｅａｃｅａｅ
１０.６７ ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ Ａｎａｅｒｏ￣

ｌｉｎｅａｃｅａｅ
９.０８ ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ Ａｎａｅｒｏ￣

ｌｉｎｅａｃｅａｅ
１０.８４

２ ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ Ｃｈｌｏ￣
ｒｏｆｌｅｘｉ

５.５１ ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ Ｃｈｌｏ￣
ｒｏｆｌｅｘｉ

５.７３ ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ Ｃｈｌｏ￣
ｒｏｆｌｅｘｉ

５.９１ Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ ５.５４

３ ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ Ｇｅｍ￣
ｍａｔｉｍｏｎａｄａｃｅａｅ

５.０１ ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ Ｇｅｍ￣
ｍａｔｉｍｏｎａｄａｃｅａｅ

４.４７ Ａｎａｅｒｏｍｙｘｏｂａｃｔｅｒ ３.８９ ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ Ｃｈｌｏ￣
ｒｏｆｌｅｘｉ

４.７４

４ Ａｎａｅｒｏｍｙｘｏｂａｃｔｅｒ ４.００ Ａｎａｅｒｏｍｙｘｏｂａｃｔｅｒ ４.１６ Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ ３.８８ ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ Ｇｅｍ￣
ｍａｔｉｍｏｎａｄａｃｅａｅ

３.２３

５ ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ Ｃｈｌｏ￣
ｒｏｆｌｅｘｉ

２.８４ ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ Ｃｈｌｏ￣
ｒｏｆｌｅｘｉ

２.６９ ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ Ｇｅｍ￣
ｍａｔｉｍｏｎａｄａｃｅａｅ

３.８４ Ａｎａｅｒｏｍｙｘｏｂａｃｔｅｒ ３.１４

６ Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ ２.４９ Ｈａｌｉａｎｇｉｕｍ ２.１８ ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ Ｃｈｌｏ￣
ｒｏｆｌｅｘｉ

３.５３ ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ Ｃｈｌｏ￣
ｒｏｆｌｅｘｉ

２.５８

７ ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ Ｃｈｌｏ￣
ｒｏｆｌｅｘｉ

２.３９ ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ Ｃｈｌｏ￣
ｒｏｆｌｅｘｉ

２.０７ Ｈａｌｉａｎｇｉｕｍ ２.３７ Ｈａｌｉａｎｇｉｕｍ ２.０７

８ Ｈａｌｉａｎｇｉｕｍ ２.１４ ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ Ｎｉｔｒｏ￣
ｓｐｉｒａｌｅｓ

１.８７ ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ Ｓｕｂ￣
ｇｒｏｕｐ

２.０１ ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ Ｃｈｌｏ￣
ｒｏｆｌｅｘｉ

２.０３

９ ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ Ｎｉｔｒｏ￣
ｓｐｉｒａｌｅｓ

１.８８ ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ Ｎｉｔｒｏ￣
ｓｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ １.８０ Ｓｉｄｅｒｏｘｙｄａｎｓ １.９３ ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ Ｓｕｂ￣

ｇｒｏｕｐ
１.８７

１０ Ｓｉｄｅｒｏｘｙｄａｎｓ １.８６ ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ Ｓｕｂ￣
ｇｒｏｕｐ

１.８０ ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ Ｓｕｂ￣
ｇｒｏｕｐ

１.８５ ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ Ｃｈｌｏ￣
ｒｏｆｌｅｘｉ

１.８３

１１ ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ Ｌａｔｅｓｃｉ￣
ｂａｃｔｅｒｉ

１.８０ ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ Ｓｕｂ￣
ｇｒｏｕｐ

１.６１ ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ Ｃｈｌｏ￣
ｒｏｆｌｅｘｉ

１.７９ ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ Ｓｕｂ￣
ｇｒｏｕｐ

１.７３

１２ ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ Ｃｈｌｏ￣
ｒｏｆｌｅｘｉ

１.７７ ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ Ｃｈｌｏ￣
ｒｏｆｌｅｘｉ

１.５６ Ｓｔｅｎｏｔｒｏｐｈｏｍｏｎａｓ １.６２ ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ Ｎｉｔｒｏ￣
ｓｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ

１.７０

１３ ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ Ｓｕｂｇｒｏｕｐ １.７６ Ｔｈｉｏａｌｋａｌｉｓｐｉｒａ １.４８ Ｇｅｏｂａｃｔｅｒ １.６１ Ｒｏｓｅｉｆｌｅｘｕｓ １.５１
１４ ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ Ｓｕｂ￣

ｇｒｏｕｐ
１.６９ ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ

Ｄｅｌｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ
１.４６ Ｒｏｓｅｉｆｌｅｘｕｓ １.５６ ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ

Ｄｅｌｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ
１.２８

１５ ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ
Ｄｅｌｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ

１.５０ Ｓｉｄｅｒｏｘｙｄａｎｓ １.４４ ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ Ｎｉｔｒｏ￣
ｓｐｉｒａｌｅｓ

１.３０ Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｓ １.２７

１６ ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ Ｎｉｔｒｏ￣
ｓｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ

１.４７ ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ Ｌａｔｅｓｃｉ￣
ｂａｃｔｅｒｉ

１.３７ ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ Ｎｉｔｒｏ￣
ｓｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ

１.２９ Ｓｉｄｅｒｏｘｙｄａｎｓ １.２２

１７ Ｒｏｓｅｉｆｌｅｘｕｓ １.４８ Ｒｏｓｅｉｆｌｅｘｕｓ １.３１ ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ Ｃｈｌｏ￣
ｒｏｆｌｅｘｉ

１.２３ Ａｎａｅｒｏｌｉｎｅａ １.２２

１８ Ｔｈｉｏａｌｋａｌｉｓｐｉｒａ １.３９ Ｇｅｏｂａｃｔｅｒ １.１５ Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｓ １.１８ Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｓｏｌｉ￣
ｂａｃｔｅｒ

１.２２

１９ Ａｎａｅｒｏｌｉｎｅａ １.３３ ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ Ｘａｎ￣
ｔｈｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ

１.１４ ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ Ｌａｔｅｓｃｉ￣
ｂａｃｔｅｒｉ

１.０５ ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ Ｎｉｔｒｏ￣
ｓｐｉｒａｌｅｓ

１.１５

２０ Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｓｏｌｉ￣
ｂａｃｔｅｒ

１.１４ ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ Ｎｉｔｒｏ￣
ｓｐｉｒａｃｅａｅ

１.１２ Ｔｈｉｏａｌｋａｌｉｓｐｉｒａ ０.８３ ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ Ｌａｔｅｓｃｉ￣
ｂａｃｔｅｒｉ

１.０７

真菌 １ Ｔａｌａｒｏｍｙｃｅｓ １２.５３ Ｔａｌａｒｏｍｙｃｅｓ １１.５８ Ｈａｒｚｉａ ９.３６ Ｔａｌａｒｏｍｙｃｅｓ １３.５１

２ Ｄｅｎｄｒｏｃｌａｔｈｒａ ７.１３ Ｐｏｄｏｓｐｏｒａ ８.９３ Ｔａｌａｒｏｍｙｃｅｓ ６.９４ Ｚｏｐｆｉｅｌｌａ ６.４１
３ Ｐｏｄｏｓｐｏｒａ ５.１０ Ｚｏｐｆｉｅｌｌａ ７.７４ Ｚｏｐｆｉｅｌｌａ ６.６１ ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ Ｓｏｒ￣

ｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ
６.１０

４ ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ Ｓｏｒ￣
ｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ

４.４８ ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ Ｐｙ￣
ｒｏｎｅｍａｔａｃｅａｅ

５.１９ Ｔｒｅｃｈｉｓｐｏｒａ ６.４８ Ｄｅｎｄｒｏｃｌａｔｈｒａ ５.９２

５ ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ Ａｓｃｏ￣
ｍｙｃｏｔａ

３.９０ ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ Ａｓｃｏ￣
ｍｙｃｏｔａ

４.９４ ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ Ｈｙｐｏ￣
ｃｒｅａｌｅｓ

５.４０ ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ Ａｓｃｏ￣
ｍｙｃｏｔａ

３.７

６ ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ Ｃｏｒｄｙ￣
ｃｉｐｉｔａｃｅａｅ

３.７３ ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ Ｓｏｒ￣
ｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ

４.１３ ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ Ｓｏｒ￣
ｄａｒｉａｌｅｓ

３.９８ Ａｃｒｅｍｏｎｉｕｍ ３.６９

７ Ｚｏｐｆｉｅｌｌａ ３.５３ Ｄｅｎｄｒｏｃｌａｔｈｒａ ４.０６ ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ Ｓｏｒ￣
ｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ

３.８３ Ｃｒｙｐｔｏｃｏｃｃｕｓ ２.６５

８ Ｃｒｙｐｔｏｃｏｃｃｕｓ ３.１０ ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ Ｓｏｒ￣
ｄａｒｉａｌｅｓ

２.９４ Ｄｅｎｄｒｏｃｌａｔｈｒａ ３.８０ Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ ２.４７

９ Ｃｈａｅｔｏｍｉｕｍ ２.９２ Ｃｒｙｐｔｏｃｏｃｃｕｓ ２.８９ Ｐｏｄｏｓｐｏｒａ ２.９９ ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ Ｓｏｒ￣
ｄａｒｉａｌｅｓ

２.４２

１０ ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ Ｐｙ￣
ｒｏｎｅｍａｔａｃｅａｅ

２.３９ Ｃｈａｅｔｏｍｉｕｍ ２.８８ ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ Ｐｙ￣
ｒｏｎｅｍａｔａｃｅａｅ

２.４１ Ｐｏｄｏｓｐｏｒａ ２.３９
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　 　 在真菌中ꎬ４ 个处理中共有的属有 ５ 个:Ｔａｌａｒｏ￣
ｍｙｃｅｓ、Ｚｏｐｆｉｅｌｌａ、Ｄｅｎｄｒｏｃｌａｔｈｒａ、Ｐｏｄｏｓｐｏｒａ、 ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ
Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓꎮ 其中丰度变化较大的有:Ｔａｌａｒｏｍｙ￣
ｃｅｓꎬ在 Ａ 处理中为第 １ 优势属(１２ ５３％)ꎬＢ 和 Ｃ 处理

中也为第 １ 优势属(１１ ５８％、１３ ５１％)ꎬ在 Ｄ 处理中

降至第 ２ 属(６ ９４％)ꎻｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａꎬ为 Ａ、
Ｂ、Ｄ ３ 个处理的第 ５ 属(３ ９０％、４ ４９％、３ ７０％)ꎬ但
未出现在 Ｃ 处理的前 １０ 属中ꎮ 除此之外ꎬＨａｒｚｉａ 为

Ｃ 处理第 １ 优势属(９ ３６％)ꎬｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ Ｈｙｐｏｃｒｅａｌｅｓ
为 Ｃ 处理的第 ５ 优势属(５ ４０％)ꎬＴｒｅｃｈｉｓｐｏｒａ 为 Ｃ 处

理的第 ４ 优势属(６ ４８％)ꎬ这 ３ 个菌属均未出现在

Ａ、Ｂ、Ｄ 处理的前 １０ 属中ꎮ 由此可见ꎬ不同轮作作物

改变了土壤细菌和真菌属水平的群落结构ꎬ优势属及

其丰度均发生了变化ꎬ且真菌的变化较大ꎮ
２.５　 不同轮作模式下土壤有益微生物的变化

土壤有益微生物包括拮抗微生物、生理类群微生

物等[１７]ꎬ其对植物的积极作用主要有抑制病原菌、参
与养分循环以及分泌植物生长调节剂等[１８￣１９](表 ４)ꎮ
作物对土传病害的抗性与拮抗微生物密切相关ꎬ

Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ、Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ、Ｂａｃｉｌｌｕｓ、Ａｃｔｉｎｏｐｌａｎｅｓ、Ｃａｔｅｎ￣
ｕｌｉｓｐｏｒａ、Ｌｙｓｏｂａｃｔｅｒ 等可以通过产生抗生素类物质或

植物生长素等的方式对植物病原菌产生拮抗作用ꎮ Ｂ
处理的拮抗微生物总数较其他处理显著减少ꎮ 生理

类群微生物参与土壤碳氮循环ꎬ直接影响土壤肥力ꎮ
例如细菌中的固氮菌 Ｒｏｓｅｉｆｌｅｘｕｓ、Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｓ、Ｂｒａ￣
ｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ、Ｒｈｉｚｏｂｉｕｍ、Ｍｅｓｏｒｈｉｚｏｂｉｕｍ、Ｄｅｖｏｓｉａ、Ｄｏｎｇ￣
ｉａꎬ硝化和亚硝化细菌 Ｎｉｔｒｏｂａｃｔｅｒ、Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａ、Ｎｉｔｒｏ￣
ｓｏｍｏｎａｄａｃｅａｅꎬ解钾菌 Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓꎬ纤维素分解菌

Ｃｅｌｌｕｌｏｍｏｎａｓ 等ꎮ 真菌中的球囊菌 Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ 即

丛枝菌根( Ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｅꎬＡＭ) 能与地球上

９０％的植株建立良好的共生关系[２０]ꎬ该菌在 Ａ 处理

中丰度为 ０.４５％ꎬ与 Ａ 处理相比在 Ｂ、Ｃ、Ｄ ３ 个处理中

分别降低了 ０ １１％、０ ２３％、０ ０４％ꎮ 由表 ４ 可以看

出ꎬ不同轮作作物改变了土壤中有益微生物的比例ꎬ４
个处 理 中 有 益 微 生 物 的 比 例 分 别 为 １６ ０１％、
１３ ７５％、１９ ２８％、１９ ７０％ꎬ以水稻￣绿肥、水稻￣冬闲处

理有益微生物比例较高ꎮ

表 ４　 不同轮作模式稻田土壤中有益细菌和真菌变化

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｔｈｅ ｃｈａｎｇｅ ｏｆ ｂｅｎｅｆｉｃｉａｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ｆｕｎｇｉ ｉｎ ｐａｄｄｙ ｓｏｉｌｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｏｔａｔｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎｓ

分类　 　 属　 　 　 　 　 功能描述　 　 　 　
丰度(％)

Ａ 处理 Ｂ 处理 Ｃ 处理 Ｄ 处理

细菌 Ｂａｃｙｅｒｉａ Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ 假单胞菌 产生植物生长激素ꎬ抑菌 ２.４９ ０.４３ ３.８８ ５.５４
Ｎｉｔｒｏｓｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ 亚硝化 １.４７ １.８０ １.２９ １.７０
Ｒｏｓｅｉｆｌｅｘｕｓ 嗜热光合细菌 固氮 １.４８ １.３１ １.５６ １.５１
Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｓ 芽单胞菌属 固氮 １.１１ １.０７ １.１８ １.２７
Ｓｔｅｎｏｔｒｏｐｈｏｍｏｎａｓ 寡养单胞菌 降解甲基对硫磷 １.１３ ０.２７ １.６２ ０.７７
Ｎｉｔｒｏｂａｃｔｅｒ 硝酸菌属 硝化 ０.５９ ０.７１ ０.９４ ０.６４
Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａ 硝化螺菌属 硝化 ０.６４ ０.６４ ０.４９ ０.５５
Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ 鞘氨醇单胞菌属 解钾 ０.３２ ０.３３ ０.４７ ０.４３
Ｔｈｉｏｂａｃｉｌｌｕｓ 硫化细菌 给植物提供硫酸态硫素 ０.３６ ０.４０ ０.３２ ０.３６
Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ 链霉菌属 产生抗生素 ０.３０ ０.１８ ０.２０ ０.２３
Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ 短根瘤菌属 共生固氮 ０.１２ ０.１４ ０.２１ ０.１５
Ａｃｔｉｎｏｐｌａｎｅｓ 游动放线菌属 产生多种抗生素 ０.０８ ０.０９ ０.１７ ０.１７
Ｂａｃｉｌｌｕｓ 芽孢杆菌属 ＰＧＰＲ ０.０８ ０.１５ ０.１０ ０.１１
Ｒｈｉｚｏｂｉｕｍ 根瘤菌 固氮 ０.０７ ０.０６ ０.１３ ０.０６
Ｍｅｓｏｒｈｉｚｏｂｉｕｍ 中生根瘤菌 固氮 ０.０６ ０.０６ ０.０９ ０.０９
Ｄｅｖｏｓｉａ 共生固氮 ０.０７ ０.０４ ０.０８ ０.０８
Ｌｙｓｏｂａｃｔｅｒ 溶杆菌属 拮抗多种植物病原菌 ０.０３ ０.０６ ０.１０ ０.０４
Ｄｏｎｇｉａ 固氮 ０.０２ ０.０３ ０.０５ ０.０２
Ｃａｔｅｎｕｌｉｓｐｏｒａ 产抗生素 ０.０１ － ０.０１ －
Ｃｅｌｌｕｌｏｍｏｎａｓ 纤维单胞菌 分解纤维素 － － ０.０１ －

真菌 Ｆｕｎｇｉ Ｃｈａｅｔｏｍｉｕｍ 毛壳霉属 降解纤维素 ２.９２ ２.８８ ２.６６ ２.１６
Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ 青霉属 降解纤维素 １.７１ ２.３２ １.２９ ２.４７
Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ 木霉属 降解纤维素 ０.５０ ０.４４ ２.２１ ０.９４
Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ 球囊菌 形成菌根结构 ０.４５ ０.３４ ０.２２ ０.４１

各处理见表 １ 注ꎮ

９０８张　 慧等:不同轮作模式下稻田土壤细菌和真菌多样性变化



３　 讨 论

４ 个不同轮作模式处理的土壤细菌丰富度和细

菌有效序列数虽差别不大ꎬ但种群结构发生了较大

改变ꎮ 主要细菌和真菌门类虽大致一致ꎬ但优势门

类丰度发生改变ꎮ 在细菌属水平上ꎬ前 ２０ 个优势属

仅 ７ 属为共有菌属ꎬ且各属丰度上发生了变化ꎬ其中

变化较大的为 Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓꎮ 在真菌属水平上ꎬ前
１０ 个优势属共有菌属为 ５ 个ꎬ且各属丰度上发生了

变化ꎬ其中变化较大的有 Ｔａｌａｒｏｍｙｃｅｓ、Ｈａｒｚｉａ、 ｕｎｉ￣
ｄｅｎｔｉｆｉｅｄ Ｈｙｐｏｃｒｅａｌｅｓ、Ｔｒｅｃｈｉｓｐｏｒａꎮ 土壤中一些有益

的细菌和真菌ꎬ特别是生理类群微生物和拮抗微生

物也发生很大变化ꎬ水稻￣绿肥、水稻￣冬闲轮作处理

有益微生物丰度较其他处理高ꎮ 土壤微生物的这些

变化归因于不同作物的差异ꎬ尤其是作物根系分泌

物的差异ꎮ 根系分泌物是植物与根际微生物相互作

用的中间媒介ꎬ不同作物的根系分泌物数量和种类

各不相同ꎬ对微生物的代谢、生长发育和多样性都有

影响[２１]ꎮ
微生物的数量和种类容易受不同种植模式的影

响ꎮ 而种植模式的不同导致冬季作物对土壤养分的

影响以及根际分泌物和植物残体对土壤微生物的影

响不同ꎬ土壤中微生物数量与多样性也就表现不同ꎮ
一方面ꎬ由于冬季作物的根际效应ꎬ土壤中微生物的

数量和种类发生变化ꎻ另一方面ꎬ由于冬季种植作物

的不同ꎬ在土壤中残留的秸秆也就不同ꎬ水稻栽培过

程中土壤的有机质成分就有所不同ꎬ这就影响了不

同种植模式下稻田土壤的微生物数量和种群结构ꎮ
可见ꎬ选用适当的种植模式能有效地改善土壤中微

生物的活性以及有益微生物所占比例ꎮ
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