
江苏农业学报(Ｊｉａｎｇｓｕ Ｊ.ｏｆ Ａｇｒ.Ｓｃｉ.)ꎬ２０２０ꎬ３６(５):１２６５~１２７３
ｈ ｔｔｐ: / / ｊ ｓ ｎ ｙ ｘ ｂ. ｊａ ａ ｓ.ａ ｃ.ｃ ｎ

张　 苗ꎬ陈　 伟ꎬ徐丽萍ꎬ等. 基质栽培与土壤栽培对奶白菜生长及栽培介质中微生物区系的影响[Ｊ].江苏农业学报ꎬ２０２０ꎬ３６
(５):１２６５￣１２７３.
ｄｏｉ:１０.３９６９ / ｊ.ｉｓｓｎ.１０００￣４４４０.２０２０.０５.０２５

基质栽培与土壤栽培对奶白菜生长及栽培介质中微生物
区系的影响

张　 苗１ꎬ２ꎬ　 陈　 伟１ꎬ２ꎬ　 徐丽萍３ꎬ　 刘新红１ꎬ２ꎬ　 郭德杰１ꎬ２ꎬ　 马　 艳１ꎬ２ꎬ　 严少华１ꎬ２ꎬ　 罗　 佳１ꎬ２

(１.江苏省农业科学院农业资源与环境研究所ꎬ江苏 南京 ２１００１４ꎻ ２.农业农村部长江下游平原农业环境重点实验室ꎬ江苏

南京 ２１００１４ꎻ ３.南京市六合区耕地质量保护站ꎬ江苏 南京 ２１１５００)

收稿日期:２０２０￣０４￣０３
基金项目:江苏省农业科技自主创新基金项目[ＣＸ(１９)２０２６]
作者简介:张　 苗(１９８８￣)ꎬ女ꎬ江苏扬州人ꎬ硕士ꎬ助理研究员ꎬ主要

从事农林剩余物基质化利用研究ꎮ (Ｅ￣ｍａｉｌ) ｚｈａｎｇｍｉａｏｊｄ
＠ １２６.ｃｏｍ

通讯作者:罗　 佳ꎬ(Ｔｅｌ)０２５￣８４３９０２０５ꎻ(Ｅ￣ｍａｉｌ) ｌｕｏｊｉａ＠ ｊａａｓ.ａｃ.ｃｎ

　 　 摘要:　 基质栽培方式有别于传统的土壤栽培方式ꎬ是未来农业发展的主要趋势之一ꎮ 用有机栽培基质和普通

菜园土进行奶白菜的盆栽试验ꎬ旨在揭示奶白菜在不同栽培介质下的生长状况及栽培介质中微生物区系的差异ꎮ 结

果表明ꎬ当总氮、总磷、总钾养分一致时ꎬ种植 ３０ ｄ 后土壤栽培方式下的奶白菜株高、叶片 ＳＰＡＤ 值、地上部鲜质量均显

著高于基质栽培方式(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ株高、地上部鲜质量分别比用基质栽培的奶白菜高 １４􀆰 ５５％、４２􀆰 １９％ꎬ但是不同处理

间的植株地上部干质量无显著差异ꎮ 高通量数据分析结果显示ꎬ种植 ３０ ｄ 后ꎬ２ 种栽培介质中的微生物丰度指数均

显著升高(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ并且种植 ３０ ｄ 后基质中的微生物多样性指数显著提高(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ 在不同栽培方式下ꎬ种植奶白

菜前后的土壤、基质中均主要有 １０ 个细菌门ꎬ但是部分门类的相对丰度有明显差异ꎬ种植奶白菜前后土壤中各门类的

相对丰度几乎无变化ꎬ而种植奶白菜后ꎬ基质中拟杆菌门(Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ)的相对丰度(１９􀆰 ４３％)显著低于种植前基质中

的相对丰度(４２􀆰 ８７％)ꎬ且疣微菌门(Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ)、酸杆菌门(Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ)、芽单胞菌门(Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ)的相

对丰度较种植前基质中的相对丰度有所升高ꎮ 相对丰度排名前 ２０ 的细菌属也由于 ２ 种栽培介质本身性质的差异而

有不同的变化趋势ꎬ并且与环境指标的相关性也存在一定差异ꎬ其中在基质栽培方式下ꎬ分别有 １４ 个、１４ 个、１３ 个属

与 ｐＨ 值、电导率(ＥＣ)、碳氮比(Ｃ / Ｎ)存在显著、极显著正相关或负相关关系(Ｐ<０􀆰 ０５ 或Ｐ<０􀆰 ０１)ꎬ而在土壤栽培方式

下ꎬ分别只有 ７ 个、３ 个、２ 个属与 ｐＨ 值、ＥＣ、Ｃ / Ｎ 存在显著、极显著正相关或负相关关系(Ｐ<０􀆰 ０５ 或Ｐ<０􀆰 ０１)ꎬ可见基

质栽培方式下的微生物区系受环境影响较大ꎮ 综上可知ꎬ土壤栽培体系的微生物区系稳定性高于基质栽培体系ꎬ外
在环境条件的改变不易造成微生物区系的变化ꎻ基质栽培体系的微生物区系稳定性比土壤栽培体系低ꎬ更宜采用人

工调控使其向有利于植物生长的方向改变ꎮ
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Ｐ<０.０１) ｗｉｔｈ ｐＨ ｖａｌｕｅꎬ ｅｌｅｃｔｒｉｃａｌ ｃｏｎｄｕｃｔｉｖｉｔｙ (ＥＣ)ꎬ ｒａｔｉｏ ｏｆ ｃａｒｂｏｎ ｔｏ ｎｉｔｒｏｇｅｎ (Ｃ / Ｎ)ꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ｗｈｉｌｅ ｕｎｄｅｒ ｔｈｅ
ｍｏｄｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎꎬ ｏｎｌｙ ｓｅｖｅｎꎬ ｔｈｒｅｅꎬ ｔｗｏ ｇｅｎｅｒａ ｓｈｏｗｅｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔꎬ ｅｘｔｒｅｍｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｏｒ ｎｅｇａｔｉｖｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ
(Ｐ<０.０５ ｏｒ Ｐ<０.０１) ｗｉｔｈ ｐＨ ｖａｌｕｅꎬ ＥＣꎬ Ｃ / Ｎꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ｉｔ ｃａｎ ｂｅ ｓｅｅｎ ｔｈａｔ ｍｉｃｒｏｆｌｏｒａ ｗａｓ ｇｒｅａｔｌｙ ａｆｆｅｃｔｅｄ ｂｙ ｔｈｅ ｅｎｖｉ￣
ｒｏｎｍｅｎｔ ｕｎｄｅｒ ｓｕｂｓｔｒａｔｅ ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ ｍｏｄｅ. Ｉｎ ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎꎬ ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｆｌｏｒａ ｓｔａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ ｓｙｓｔｅｍ ｉｓ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ
ｔｈａｔ ｏｆ ｔｈｅ ｓｕｂｓｔｒａｔｅ ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ ｓｙｓｔｅｍꎬ ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｅｘｔｅｒｎａｌ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ ａｒｅ ｎｏｔ ｌｉｋｅｌｙ ｔｏ ｃａｕｓｅ ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｍｉ￣
ｃｒｏｆｌｏｒａ. Ｔｈｅ ｓｔａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｆｌｏｒａ ｉｎ ｔｈｅ ｓｕｂｓｔｒａｔｅ ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ ｓｙｓｔｅｍ ｉｓ ｌｏｗｅｒ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｉｎ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ ｓｙｓｔｅｍꎬ ａｎｄ
ｉｔ ｉｓ ｐｒｅｆｅｒａｂｌｅ ｔｏ ｕｓｅ ａｒｔｉｆｉｃｉａｌ ｃｏｎｔｒｏｌ ｔｏ ｍａｋｅ ｉｔ ｉｍｐｒｏｖｅ ｔｏｗａｒｄ ｔｈｅ ｄｉｒｅｃｔｉｏｎ ｂｅｎｅｆｉｃｉａｌ ｔｏ ｐｌａｎｔ ｇｒｏｗｔｈ.

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ:　 ｓｕｂｓｔｒａｔｅ ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎꎻ ｓｏｉｌ ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎꎻ ｍｉｌｋ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｃａｂｂａｇｅꎻ ｍｉｃｒｏｆｌｏｒａꎻ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

　 　 近年来ꎬ无土栽培由于具有能有效避免连作障碍、
节水节肥及生产可控性高等优势而得到迅速发展ꎬ有
机基质栽培作为其中一种形式ꎬ在蔬菜育苗和生产中

的应用已经得到人们的认可ꎮ 土壤栽培作为传统的栽

培方式ꎬ在种植规模等方面依然存在很大优势ꎬ此外ꎬ
作为农业生产的基础ꎬ土壤也具有不可替代的地位ꎮ
无土栽培与土壤栽培这 ２ 种栽培方式都是根据作物生

长发育所必需的环境条件ꎬ给作物提供充足的养分、适
宜的根际温度、供氧状况及酸碱度等ꎬ通过人为栽培来

获得人们所必需的产品ꎬ但是由于这 ２ 种栽培介质在

物理化学性质等方面都存在较大差异ꎬ因而对于作物

生长及微生物区系的变迁也有着不同影响ꎮ
土壤微生物是栖居在土壤中的细菌、放线菌、真菌

等微小的生物ꎬ是土壤生态中的重要组成部分ꎬ在不同

类型的土壤中生活着各种各样结构各异的微生物类

群ꎬ这些微生物在肥力、植物营养循环和生态平衡等方

面起着极其重要的作用[１]ꎬ并且其结构的稳定性对于

作物的健康生长至关重要ꎬ因此很有必要研究微生物

对外界环境条件改变作出的响应ꎬ尤其是在环境问题

日益突出的当下ꎬ已有越来越多的研究集中于土壤微

生物与土壤生态系统功能稳定性之间的关系ꎮ 然而ꎬ
微生物区系的结构和优势功能类群也会受到各种外界

环境如植被种类、环境酸碱度、盐分含量、有机质和温

度等因素的直接或间接影响而不断演变[２￣６]ꎮ
本研究利用土壤、有机基质作为栽培介质ꎬ通过

比较在这 ２ 种栽培介质条件下奶白菜生长的差异及

栽培前后介质环境中微生物区系的变化ꎬ以期了解

在这 ２ 种栽培方式下种植前后微生物区系的演变规

律ꎬ从而为在基质栽培和土壤栽培过程中通过构建

健康微生态来实现优质生产提供基础ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 供试材料

供试奶白菜品种为火箭小黄白ꎬ购自昆明九华

农业发展有限公司ꎮ 供试基质由江苏省农业科学院

六合动物科学基地堆肥厂生产ꎬ且未经使用ꎬ基质的
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基本理化性状如下:ｐＨ 值 ６􀆰 ４７ꎬ电导率(ＥＣ) １􀆰 ５４
ｍＳ / ｃｍꎬ容质量 ０􀆰 ２０ ｇ / ｃｍ３ꎬ总孔隙度 ８７􀆰 ９５％ꎬ通气

孔隙度 １０􀆰 １１％ꎬ有机质含量 ４５􀆰 ２３％ꎬ总氮含量

０􀆰 ７６％ꎬ总磷含量 ０􀆰 ３４％ꎬ总钾含量 １􀆰 ２２％ꎬ速效磷

含量 １􀆰 ７５ ｇ / ｋｇꎬ速效钾含量 ４􀆰 １０ ｇ / ｋｇꎮ 供试土壤

采自江苏省农业科学院六合动物科学基地普通大

棚ꎬ种植过其他蔬菜但未种植过奶白菜ꎬ其基本理化

性状如下:ｐＨ 值 ６􀆰 ９８ꎬＥＣ ０􀆰 ４４ ｍＳ / ｃｍꎬ容质量 １􀆰 ０７
ｇ / ｃｍ３ꎬ总孔隙度 ６２􀆰 ９１％ꎬ通气孔隙度 ５􀆰 ７６％ꎬ有机

质含量 １􀆰 ９８％ꎬ总氮含量 ０􀆰 １３％ꎬ总磷含量 ０􀆰 ０９％ꎬ
总钾含量 ０􀆰 ６５％ꎬ速效磷含量 ０􀆰 １４ ｇ / ｋｇꎬ速效钾含

量 ４􀆰 ７１ ｇ / ｋｇꎮ
１.２　 试验设计

栽培试验在江苏省农业科学院六合动物科学基

地栽培大棚内进行ꎮ 盆栽试验设基质栽培(Ｊ)、土壤

栽培(Ｔ)２ 个处理ꎮ 分别将相同体积的栽培介质加入

盆钵中ꎬ并以氮、磷、钾高养分值为准补齐养分ꎬ以保

持处理间的氮、磷、钾总养分含量一致ꎮ 每个处理重

复 ２０ 次ꎬ随机排列ꎬ于奶白菜三叶一心期移栽ꎬ并分

别于移栽后 ０ ｄ、１５ ｄ、３０ ｄ 测定奶白菜的株高、叶片

ＳＰＡＤ 值、地上部鲜质量、地上部干质量等指标ꎮ
采集土壤及基质的初始样品(ＴＱ 表示种植奶

白菜前的土壤ꎬＪＱ 表示种植奶白菜前的基质)后ꎬ将
一部分样品于－８０ ℃保存ꎬ用于细菌的高通量测序

分析ꎻ将另一部分样品于阴凉处自然风干、过筛ꎬ用
于测定 ｐＨ 值、ＥＣ、总养分含量等理化性质ꎮ 奶白菜

移栽后ꎬ分别于移栽后 １５ ｄ、３０ ｄ 随机选取 ３ 盆ꎬ将
土壤、基质样品(ＴＨ 表示种植奶白菜后的土壤ꎬＪＨ
表示种植奶白菜后的基质)过干净的 １０ 目筛ꎬ以除

去非土壤、基质组成部分ꎬ如植株根部残体、石块等ꎬ
将过筛的新鲜土壤和基质样品也分成 ２ 份进行保存

或处理ꎬ其中一份于阴凉处自然风干、过筛ꎬ用于测

定 ｐＨ 值、ＥＣ、总养分含量等理化性质ꎬ另一份保存

于－８０ ℃冰箱中ꎬ用于细菌高通量测序分析ꎮ
１.３　 土壤、基质样品理化性质的测定

ｐＨ 值、ＥＣ 的测定:将样品与去离子水按１ ∶ ５
的质量比混合后ꎬ在水平摇床上以 １８０ ｒ / ｍｉｎ的转速

振荡 ４０ ｍｉｎꎬ静置后测定 ｐＨ 值、ＥＣ 值ꎮ 化学指标

的测定采用常规方法[７]:将基质经 Ｈ２ＳＯ４￣Ｈ２Ｏ２消煮

后分别测定其全氮含量、全磷含量、全钾含量ꎻ将土

壤经 Ｈ２ＳＯ４￣混合催化剂消煮后测定其全氮含量ꎬ将
土壤经 ＨＮＯ３￣ＨＣｌＯ４￣ＨＦ 消煮后分别测定其全磷含

量、全钾含量ꎮ 全氮含量采用凯氏定氮仪测定ꎬ全磷

含量采用钼锑抗比色法测定ꎬ全钾含量使用火焰光

度计测定ꎻ基质中的有机质含量采用烧失法测定ꎬ土
壤中的有机质含量采用重铬酸钾氧化法测定ꎮ
１.４　 微生物区系测定分析

采用 ＭＰ ＦａｓｔＤＮＡ ＳＰＩＮ Ｋｉｔ ｆｏｒ Ｓｏｉｌ 提取土壤和

基质中的总 ＤＮＡꎬ之后进行细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ Ｖ４ 区扩

增ꎬ扩增采用的引物序列如下:５１５Ｆꎬ５′￣ＧＴＧＣＣＡＧＣ￣
ＭＧＣＣＧＣＧＧＴＡＡ￣３′ꎻ ８０６Ｒꎬ ５′￣ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴ￣
ＷＴＣＴＡＡＴ￣３′ꎬ采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 平台进行高通量测

序ꎮ 所有 ＰＣＲ 扩增、文库准备与检测及上机测序分

析均由上海天昊生物科技有限公司完成ꎮ
１.５　 数据分析

用 Ｅｘｃｅｌ ２０１３ 和 ＳＰＳＳ １８.０ 软件进行数据统计

与分析ꎬ使用最小显著性差异法 ( Ｌｅａｓｔ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅꎬＬＳＤ)进行多重比较ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 不同栽培介质对奶白菜生长的影响

由图 １ 可以看出ꎬ在移栽起始阶段(０ ｄ)ꎬ奶白菜

的株高、叶片 ＳＰＡＤ 值、地上部干质量、地上部鲜质量

等各指标在基质栽培、土壤栽培 ２ 种栽培方式间的差

异均不显著ꎻ移栽 １５ ｄꎬ土壤栽培的奶白菜株高、地上

部干质量、地上部鲜质量分别比基质栽培奶白菜的相

应数值高 １５􀆰 ０６％、８􀆰 ５１％、２４􀆰 ７０％ꎬ并且 ２ 种栽培方

式间的差异均显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ而植株叶片 ＳＰＡＤ 值在

２ 种栽培方式间无显著差异ꎻ移栽 ３０ ｄꎬ土壤栽培的

奶白菜株高、叶片 ＳＰＡＤ 值、地上部鲜质量均显著高

于基质栽培奶白菜的相应数值ꎬ其中土壤栽培的奶白

菜株高、地上部鲜质量分别达到 ２３􀆰 ９４ ｃｍ、２５２􀆰 ３０ ｇꎬ
分别比基质栽培的奶白菜株高、地上部鲜质量高

１４􀆰 ５５％、４２􀆰 １９％ꎬ而奶白菜地上部干质量在 ２ 种栽培

方式间无显著差异ꎬ可能是因为土壤栽培奶白菜的含

水量 ( ９４􀆰 ２８％) 高于基质栽培奶白菜的含水量

(９２􀆰 ３４％)ꎬ由此造成 ２ 种栽培方式下奶白菜植株的

干质量差异不显著ꎬ具体可能与基质栽培方式比土壤

栽培方式对水分管理的要求更精细相关ꎮ
２.２　 种植奶白菜前后土壤及基质中微生物群落和

结构的差异

　 　 如表 １ 所示ꎬ种植奶白菜后基质和土壤中的可

操作分类单元数(ＯＴＵ)均较种植奶白菜前有所增

加ꎬ其中种植奶白菜后基质中的 ＯＴＵ 达 到 了
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４ １４５.００个ꎬ相较于种植奶白菜前增加了 ５２􀆰 ４３％ꎻ
在土壤栽培方式下ꎬ种植奶白菜后土壤中的 ＯＴＵ 达

到了３ ４７３􀆰 ６７个ꎬ相较于种植奶白菜前只增加了

５􀆰 ６５％ꎬ可见种植奶白菜后基质栽培方式下的 ＯＴＵ
增幅明显高于土壤栽培方式下的 ＯＴＵ 增幅ꎮ 此外ꎬ
由表 １ 中的微生物丰度指数(Ｃｈａｏ１ 指数、Ａｃｅ 指

数)看出ꎬ种植奶白菜后土壤、基质中的微生物丰度

与种植奶白菜前相比均显著提高ꎬ种植奶白菜前土

壤中的微生物丰度显著高于基质ꎬ但是种植结束后

基质中的微生物丰度显著提升并且显著高于土壤中

的微生物丰度ꎻ由微生物多样性指数( Ｓｈａｎｎｏｎ 指

数、ＩｎｖＳｉｍｐｓｏｎ 指数)看出ꎬ种植奶白菜前土壤的微

生物多样性显著高于基质ꎬ种植结束后基质的 Ｓｈａｎ￣
ｎｏｎ 指数则显著高于土壤的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数ꎬ而种植结

束后土壤、基质的 ＩｎｖＳｉｍｐｓｏｎ 指数间差异不显著ꎮ
综上可见ꎬ在土壤栽培方式下ꎬ种植奶白菜前后的微

生物多样性指数没有发生显著变化ꎬ而在基质栽培

方式下ꎬ微生物多样性指数在种植奶白菜后则较种

植奶白菜前有显著提升ꎮ

Ａ:不同移栽时间的株高ꎻＢ:不同移栽时间的叶片 ＳＰＡＤ 值ꎻＣ:不同移栽时间的地上部鲜质量ꎻＤ:不同移栽时间的地上部干质量ꎮ 在同一时

间的不同处理间标有不同小写字母表示差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ
图 １　 基质栽培和土壤栽培对奶白菜株高、叶片 ＳＰＡＤ 值、地上部鲜质量、地上部干质量的影响

Ｆｉｇ.１　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ ａｎｄ ｓｕｂｓｔｒａｔｅ ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ ｏｎ ｐｌａｎｔ ｈｅｉｇｈｔꎬ ＳＰＡＤ ｖａｌｕｅ ｏｆ ｌｅａｖｅｓꎬ ｆｒｅｓｈ ｗｅｉｇｈｔ ａｎｄ ｄｒｙ ｗｅｉｇｈｔ ｏｆ ａｂｏｖｅ￣
ｇｒｏｕｎｄ ｐａｒｔ ｏｆ ｍｉｌｋ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｃａｂｂａｇｅ

表 １　 种植奶白菜前后基质和土壤中的微生物丰度及多样性指数

Ｔａｂｌｅ １　 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｉｃｅｓ ｉｎ ｓｏｉｌｓ ａｎｄ ｓｕｂｓｔｒａｔｅｓ ｂｅｆｏｒｅ ａｎｄ ａｆｔｅｒ ｐｌａｎｔｉｎｇ ｍｉｌｋ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｃａｂｂａｇｅ

栽培介质 观测到的 ＯＴＵ 数(个) Ｃｈａｏ１ 指数 Ａｃｅ 指数 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数 ＩｎｖＳｉｍｐｓｏｎ 指数

ＴＱ ３ ２８８.００±８１.０７ｃ ４ １９１.３５±１８９.８９ｃ ４ ２３１.８１±１０１.１３ｃ ６.２７±０.０８ｂ ０.９９４±０.０００ ６１３ａ

ＪＱ ２ ７１９.３３±４４.２８ｄ ３ ８５４.２０±８７.９３ｄ ３ ８３３.３７±１０５.４０ｄ ５.３８±０.０９ｃ ０.９７７±０.００４ ０７０ｂ

ＴＨ ３ ４７３.６７±８８.２２ｂ ４ ５４４.２９±６８.７５ｂ ４ ５９２.７９±４８.０８ｂ ６.３７±０.０７ｂ ０.９９５±０.０００ ５３３ａ

ＪＨ ４ １４５.００±２９.７２ａ ５ ２５３.８７±１５.７１ａ ５ ２３８.５９±３２.９９ａ ６.８５±０.０３ａ ０.９９７±０.０００ ２２０ａ
ＪＨ 表示种植奶白菜后的基质ꎬＴＨ 表示种植奶白菜后的土壤ꎬＪＱ 表示种植奶白菜前的基质ꎬＴＱ 表示种植奶白菜前的土壤ꎬＯＴＵ 表示可操作分
类单元数ꎮ 同一列数据后标有不同小写字母的表示具有显著差异(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ

　 　 如图 ２ 所示ꎬ在不同栽培方式下ꎬ种植奶白菜前

后土壤和基质中的细菌门组成大致相似ꎬ仅部分门类

的相对丰度有明显差异ꎬ土壤栽培方式下的各门类相

对丰度在种植奶白菜前后变化较小ꎬ而基质栽培方式

下的各门类相对丰度在种植奶白菜前后变化较大ꎮ
在所有门类中ꎬ变形菌门(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)、拟杆菌门

(Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ)、放线菌门(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)、绿弯菌门

(Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ)是细菌相对丰度较高的 ４ 个门ꎬ这 ４ 个

门类的序列数共占细菌总序列数的 ７０％以上ꎮ 在用

基质种植奶白菜前(ＪＱ)ꎬ基质中拟杆菌门的相对丰

度(４２􀆰 ８７％)显著高于种植奶白菜后基质(ＪＨ)中的

相对丰度(１９􀆰 ４３％)ꎬ在用基质种植奶白菜结束后ꎬ基
质中疣微菌门 (Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ)、酸杆菌门 (Ａｃ￣
ｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ)、芽单胞菌门(Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ)等的相

对丰度均较种植奶白菜前有所提高ꎻ在用土壤种植奶

白菜后ꎬ土壤中芽单胞菌门的相对丰度较种植奶白菜

前明显降低ꎬ且与基质中芽单胞菌门相对丰度的变化

趋势相反ꎬ而土壤中疣微菌门、酸杆菌门的相对丰度

在种植奶白菜后较种植奶白菜前表现出一定程度的

升高趋势ꎮ
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ＪＨ:种植奶白菜后的基质ꎻＴＨ:种植奶白菜后的土壤ꎻＪＱ:种植奶

白菜前的基质ꎻＴＱ:种植奶白菜前的土壤ꎮ 相对丰度为各细菌门

的序列数占总序列数的比例ꎮ
图 ２　 种植奶白菜前后土壤及基质中细菌门的相对丰度

Ｆｉｇ.２　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｐｈｙｌａ ｉｎ ｓｏｉｌｓ ａｎｄ ｓｕｂ￣
ｓｔｒａｔｅｓ ｂｅｆｏｒｅ ａｎｄ ａｆｔｅｒ ｐｌａｎｔｉｎｇ ｍｉｌｋ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｃａｂｂａｇｅ

　 　 图 ３ 为各栽培方式下栽培介质中相对丰度最高

的 ２０ 个属ꎬ可以看出ꎬ在基质栽培方式下ꎬ芽单胞菌

属(Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｓ)、 德沃斯氏菌属(Ｄｅｖｏｓｉａ)、Ｏｈｔａｅｋ￣
ｗａｎｇｉａ、鞘氨醇单胞菌属(Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ)、伪壶担菌属

(Ｐｓｅｕｄｏｌａｂａｙｓ)、 Ｓｕｂｄｉｖｉｓｉｏｎ３ ＿ ｇｅｎｅｒａ ＿ ｉｎｃｅｒｔａｅ ＿ ｓｅｄｉｓ、
Ａｒｉｄｉｂａｃｔｅｒ、丰 祐 菌 属 ( Ｏｐｉｔｕｔｕｓ )、 酸 杆 菌 Ｇｐ６ 属

(Ｇｐ６)、Ｓａｃｃｈａｒｉｂａｃｔｅｒｉａ＿ｇｅｎｅｒａ＿ｉｎｃｅｒｔａｅ＿ｓｅｄｉｓ、小梨形

菌属(Ｐｉｒｅｌｌｕｌａ)、亚硝化球菌属(Ｎｉｔｒｏｓｏｐｈａｅｒａ)和降解

类固醇杆菌属(Ｓｔｅｒｏｉｄｏｂａｃｔｅｒ)在种植奶白菜后的相对

丰度均表现出较种植奶白菜前升高的趋势ꎬ而产黄杆

菌属(Ｒｈｏｄａｎｏｂａｃｔｅｒ)、黄杆菌属(Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ)、链
霉菌属(Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ)、假单胞菌属(Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ)、地
杆菌属(Ｐｅｄｏｂａｃｔｅｒ)、噬几丁质菌属(Ｃｈｉｔｉｎｏｐｈａｇａ)、
芽孢杆菌属(Ｂａｃｉｌｌｕｓ)和降解类固醇杆菌属(Ｓｔｅｒｏｉｄ￣
ｏｂａｃｔｅｒ)的相对丰度在种植奶白菜后则表现出较种植

奶白菜前降低的趋势ꎬ其中噬几丁质菌属的下降幅度

达到 ９０％以上ꎮ

ＪＨ:种植奶白菜后的基质ꎻＴＨ:种植奶白菜后的土壤ꎻＪＱ:种植奶白菜前的基质ꎻＴＱ:种植奶白菜前的土壤ꎮ ａ:降解类固醇杆菌属( Ｓｔｅｒｏｉｄ￣
ｏｂａｃｔｅｒ)ꎻｂ:芽孢杆菌属(Ｂａｃｉｌｌｕｓ)ꎻｃ:亚硝化球菌属(Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａ)ꎻｄ:噬几丁质菌属(Ｃｈｉｔｉｎｏｐｈａｇａ)ꎻｅ:小梨形菌属(Ｐｉｒｅｌｌｕｌａ)ꎻｆ:Ｓａｃｃｈａｒｉ￣
ｂａｃｔｅｒｉａ＿ｇｅｎｅｒａ＿ｉｎｃｅｒｔａｅ＿ｓｅｄｉｓꎻｇ:地杆菌属(Ｐｅｄｏｂａｃｔｅｒ)ꎻｈ:假单胞菌属(Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ)ꎻｉ:酸杆菌 Ｇｐ６ 属(Ｇｐ６)ꎻｊ:丰祐菌属(Ｏｐｉｔｕｔｕｓ)ꎻｋ:Ａｒｉｄｉ￣
ｂａｃｔｅｒꎻｌ:Ｓｕｂｄｉｖｉｓｉｏｎ３＿ｇｅｎｅｒａ＿ｉｎｃｅｒｔａｅ＿ｓｅｄｉｓꎻｍ:伪壶担菌属(Ｐｓｅｕｄｏｌａｂｒｙｓ)ꎻｎ:鞘氨醇单胞菌属( Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ)ꎻｏ:Ｏｈｔａｅｋｗａｎｇｉａꎻｐ:链霉菌属

(Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ)ꎻｑ:黄杆菌属(Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ)ꎻｒ:德沃斯氏菌属(Ｄｅｖｏｓｉａ)ꎻｓ:产黄杆菌属(Ｒｈｏｄａｎｏｂａｃｔｅｒ)ꎻｔ:芽单胞菌属(Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｓ)ꎮ 相

对丰度为各细菌属的序列数占总序列数的比例ꎮ
图 ３　 种植奶白菜前后土壤及基质中相对丰度排名前 ２０ 的细菌属的相对丰度

Ｆｉｇ.３　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ ｔｏｐ ２０ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｇｅｎｅｒａ ｒａｎｋｅｄ ｂｙ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｉｎ ｓｏｉｌｓ ａｎｄ ｓｕｂｓｔｒａｔｅｓ ｂｅｆｏｒｅ ａｎｄ ａｆｔｅｒ ｐｌａｎｔｉｎｇ ｍｉｌｋ
Ｃｈｉｎｅｓｅ ｃａｂｂａｇｅ

　 　 在土壤栽培方式下ꎬ种植奶白菜前后各属的相对

丰度变化有一定差异ꎬ其中产黄杆菌属、德沃斯氏菌

属、黄杆菌属、Ａｒｉｄｉｂａｃｔｅｒ、丰祐菌属、假单胞菌属、地杆

菌属、Ｓａｃｃｈａｒｉｂａｃｔｅｒｉａ＿ｇｅｎｅｒａ＿ｉｎｃｅｒｔａｅ＿ｓｅｄｉｓ、小梨形菌

属和 Ｎｉｔｒｏｓｏｐｈａｅｒａ 在种植奶白菜后的相对丰度较种

植奶白菜前有所升高ꎬ芽单胞菌属、链霉菌属、Ｏｈｔａｅｋ￣
ｗａｎｇｉａ、鞘氨醇单胞菌属、伪壶担菌属、Ｓｕｂｄｉｖｉｓｉｏｎ３＿
ｇｅｎｅｒａ＿ｉｎｃｅｒｔａｅ＿ｓｅｄｉｓ、酸杆菌 Ｇｐ６ 属、噬几丁质菌属、
芽孢杆菌属和降解类固醇杆菌属在种植奶白菜后的

相对丰度与种植奶白菜前相比呈下降趋势ꎮ
　 　 基于 ＯＴＵ 组成的主成分分析结果表明ꎬ基质和

土壤中的细菌群落结构差异明显ꎬ第 １ 主成分和第

２ 主成分共能解释细菌群落结构 ８８􀆰 ２４％的变化ꎬ其
中第 １ 主成分能够解释 ７７􀆰 ２５％的变化ꎬ第 ２ 主成分

能够解释 １０􀆰 ９９％的变化ꎬ种植奶白菜前基质中的

微生物群落在第 １ 主成分(ＰＣ１)明显区分于种植奶

白菜后的基质及种植奶白菜前后的土壤ꎬ种植奶白

菜后基质中的微生物群落在第 ２ 主成分(ＰＣ２)明显
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区分于种植奶白菜前、种植奶白菜后的土壤ꎬ而种植

奶白菜前、种植奶白菜后土壤中的微生物群落在第

１ 主成分与第 ２ 主成分间无显著区别(图 ４)ꎮ

ＪＨ:种植奶白菜后的基质ꎻＴＨ:种植奶白菜后的土壤ꎻＪＱ:种植奶

白菜前的基质ꎻＴＱ:种植奶白菜前的土壤ꎻＰＣ１:主成分 １ꎻＰＣ２:
主成分 ２ꎮ 每个处理对应的 ３ 个点表示 ３ 次重复ꎮ
图 ４　 种植奶白菜前后土壤及基质中微生物群落主成分分析结

果

Ｆｉｇ.４ 　 Ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｓｏｉｌｓ ａｎｄ ｓｕｂｓｔｒａｔｅｓ ｂｅｆｏｒｅ ａｎｄ ａｆｔｅｒ
ｐｌａｎｔｉｎｇ ｍｉｌｋ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｃａｂｂａｇｅ

２.３　 不同栽培介质化学计量特征的差异及对微生

物区系的影响

　 　 由表 ２ 可以看出ꎬ种植奶白菜后ꎬ土壤和基质的

ｐＨ 值均较种植前有所提升ꎬ基质的 ｐＨ 值从种植奶

白菜前的 ６􀆰 ４７ 上升到种植奶白菜后的 ７􀆰 ６８ꎬ升幅

达到 １８􀆰 ７０％ꎬ土壤的 ｐＨ 值则从种植奶白菜前的

６􀆰 ９８ 上升至种植奶白菜后的 ７􀆰 ３６ꎮ 基质、土壤中的

ＥＣ 在种植奶白菜前后也表现出一定的变化ꎬ与种植

奶白菜前相比ꎬ在种植奶白菜后ꎬ基质的 ＥＣ 显著降

低ꎬ而土壤的 ＥＣ 在种植奶白菜前后则无显著变化ꎮ
碳、氮、磷是植物生长发育过程中重要的营养元素ꎬ
也是微生物生存的物质基础ꎬ由表 ２ 还可以看出ꎬ土
壤的碳 /磷和氮 /磷在种植奶白菜前后均无显著变

化ꎬ而 Ｃ / Ｎ 在种植奶白菜后与种植奶白菜前相比显

著降低ꎻ基质的 Ｃ / Ｎ、碳 /磷在种植奶白菜后与种植

奶白菜前相比显著升高ꎬ其中 Ｃ / Ｎ 从种植奶白菜前

的 ３４􀆰 ４６ 升高至种植奶白菜后的 ４０􀆰 ３５ꎬ碳 /磷从种

植奶白菜前的 ７６􀆰 ６６ 升高至种植奶白菜后的

８９􀆰 ２６ꎬ氮 /磷在种植奶白菜前后无显著变化ꎮ

表 ２　 种植奶白菜前后基质及土壤 ｐＨ、电导率(ＥＣ)及碳、氮、磷的化学计量比

Ｔａｂｌｅ ２　 ｐＨꎬ ＥＣ ａｎｄ ｓｔｏｉｃｈｉｏｍｅｔｒｉｃ ｒａｔｉｏ ｏｆ Ｃꎬ Ｎꎬ Ｐ ｉｎ ｓｕｂｓｔｒａｔｅｓ ａｎｄ ｓｏｉｌｓ ｂｅｆｏｒｅ ａｎｄ ａｆｔｅｒ ｐｌａｎｔｉｎｇ ｍｉｌｋ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｃａｂｂａｇｅ

栽培介质 ｐＨ ＥＣ 碳 / 氮 碳 / 磷 氮 / 磷

ＴＱ ６.９８±０.０８ｃ ０.４４±０.０３ｃ ７.６６±０.１２ｃ １１.６９±０.２０ｃ １.５３±０.０１ｂ

ＪＱ ６.４７±０.０２ｄ １.５４±０.０３ａ ３４.４６±０.８７ｂ ７６.６６±４.２５ｂ ２.２２±０.１１ａ

ＴＨ ７.３６±０.０４ｂ ０.４９±０.０４ｃ ７.３９±０.０７ｄ １１.６６±０.４２ｃ １.５８±０.０８ｂ

ＪＨ ７.６８±０.１６ａ ０.６７±０.０３ｂ ４０.３５±１.０２ａ ８９.２６±９.２３ａ ２.２１±０.１７ａ
ＪＨ 表示种植奶白菜后的基质ꎬＴＨ 表示种植奶白菜后的土壤ꎬＪＱ 表示种植奶白菜前的基质ꎬＴＱ 表示种植奶白菜前的土壤ꎮ ＥＣ:电导率ꎮ 同一
时间、同一列数据后标有不同小写字母的表示具有显著差异(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ

　 　 由表 ３ 可以看出ꎬ土壤和基质中相对丰度排名

前 ２０ 的细菌属与各环境指标间的相关性存在较大

差异ꎮ 在用土壤栽培奶白菜条件下ꎬＡｒｉｄｉｂａｃｔｅｒ、德
沃斯氏菌属、丰祐菌属和 Ｓａｃｃｈａｒｉｂａｃｔｅｒｉａ＿ｇｅｎｅｒａ＿ｉｎ￣
ｃｅｒｔａｅ＿ｓｅｄｉｓ 与土壤 ｐＨ 值呈显著正相关(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ
芽单胞菌属、Ｏｈｔａｅｋｗａｎｇｉａ 和鞘氨醇单胞菌属则与

土壤 ｐＨ 值呈显著或极显著负相关(Ｐ<０􀆰 ０５ 或 Ｐ<
０􀆰 ０１)ꎻ德沃斯氏菌属、地杆菌属和 Ｓａｃｃｈａｒｉｂａｃｔｅｒｉａ＿
ｇｅｎｅｒａ＿ｉｎｃｅｒｔａｅ＿ｓｅｄｉｓ 与土壤 ＥＣ 呈显著正相关(Ｐ<
０􀆰 ０５)ꎻＯｈｔａｅｋｗａｎｇｉａ 和 Ｓｕｂｄｉｖｉｓｉｏｎ３＿ｇｅｎｅｒａ＿ｉｎｃｅｒｔａｅ
＿ｓｅｄｉｓ 与土壤 Ｃ / Ｎ 呈显著正相关(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎻ而土壤

碳 /磷、氮 /磷与相对丰度排名前 ２０ 的细菌属间均不

存在显著正相关或者显著负相关关系ꎮ 在用基质栽

培奶白菜条件下ꎬ各个属与环境指标间的相关性与

用土壤栽培奶白菜相比差异较大ꎬＡｒｉｄｉｂａｃｔｅｒ、德沃

斯氏菌属、芽单胞菌属、酸杆菌 Ｇｐ６ 属、丰祐菌属、小
梨形菌属、Ｓａｃｃｈａｒｉｂａｃｔｅｒｉａ＿ｇｅｎｅｒａ＿ ｉｎｃｅｒｔａｅ＿ ｓｅｄｉｓ、鞘
氨醇单胞菌属和 Ｓｕｂｄｉｖｉｓｉｏｎ３＿ｇｅｎｅｒａ＿ ｉｎｃｅｒｔａｅ＿ｓｅｄｉｓ
与基质 ｐＨ 值呈显著或极显著正相关(Ｐ<０.０５ 或 Ｐ<
０.０１)ꎬ噬几丁质菌属、地杆菌属、假单胞菌属、产黄

杆菌属和链霉菌属则与基质 ｐＨ 值呈显著或极显著

负相关(Ｐ<０.０５ 或 Ｐ<０.０１)ꎻ基质 ＥＣ 与各属间的相

关性表现为芽孢杆菌属、黄杆菌属、亚硝化球菌属、
Ｏｈｔａｅｋｗａｎｇｉａ、伪壶担菌属(Ｐｓｅｕｄｏｌａｂｒｙｓ)和降解类

固醇杆菌属与基质 ＥＣ 无显著相关性ꎬ噬几丁质菌

属、地杆菌属、假单胞菌属、产黄杆菌属和链霉菌属

与基质 ＥＣ 呈显著或极显著正相关(Ｐ<０.０５ 或 Ｐ<
０􀆰 ０１)ꎬ其余 ９ 个属与基质 ＥＣ 呈显著或极显著负相
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关(Ｐ<０􀆰 ０５ 或 Ｐ<０􀆰 ０１)ꎻＣ / Ｎ 对微生物代谢有很大

影响ꎬ它与基质栽培方式下基质中相对丰度排名前

２０ 的属中的 １３ 个属存在显著或极显著的相关性

(Ｐ<０􀆰 ０５ 或 Ｐ<０􀆰 ０１)ꎬ其中 Ａｒｉｄｉｂａｃｔｅｒ、德沃斯氏菌

属、芽单胞菌属、酸杆菌 Ｇｐ６ 属、丰祐菌属、伪壶担菌

属、Ｓａｃｃｈａｒｉｂａｃｔｅｒｉａ＿ｇｅｎｅｒａ＿ ｉｎｃｅｒｔａｅ＿ ｓｅｄｉｓ、鞘氨醇单

胞菌属和 Ｓｕｂｄｉｖｉｓｉｏｎ３＿ｇｅｎｅｒａ＿ｉｎｃｅｒｔａｅ＿ｓｅｄｉｓ 与基质

Ｃ / Ｎ 呈显著或极显著正相关(Ｐ<０􀆰 ０５ 或 Ｐ<０􀆰 ０１)ꎬ

噬几丁质菌属、地杆菌属、假单胞菌属和产黄杆菌属

与基质 Ｃ / Ｎ 呈显著或极显著负相关(Ｐ<０􀆰 ０５ 或 Ｐ<
０􀆰 ０１)ꎻ德沃斯氏菌属、芽单胞菌属、伪壶担菌属、
Ｓａｃｃｈａｒｉｂａｃｔｅｒｉａ＿ｇｅｎｅｒａ＿ｉｎｃｅｒｔａｅ＿ｓｅｄｉｓ 和鞘氨醇单胞

菌属与基质碳 /磷呈显著或极显著正相关(Ｐ<０􀆰 ０５
或 Ｐ<０􀆰 ０１)ꎻ基质氮 /磷与相对丰度排名前 ２０ 的细

菌属均不存在显著正相关或者显著负相关关系ꎮ

表 ３　 基质及土壤中相对丰度排名前 ２０ 的细菌属与环境指标的相关性

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｔｈｅ ｔｏｐ ２０ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｇｅｎｅｒａ ｒａｎｋｅｄ ｂｙ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｗｉｔｈ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｉｎｄｉｃｅｓ ｉｎ ｓｕｂｓｔｒａｔｅｓ ａｎｄ ｓｏｉｌｓ

细菌属名　 　 　 　
土壤栽培奶白菜

ｐＨ ＥＣ Ｃ / Ｎ 碳 / 磷 氮 / 磷

基质栽培奶白菜

ｐＨ ＥＣ Ｃ / Ｎ 碳 / 磷 氮 / 磷

Ａｒｉｄｉｂａｃｔｅｒ ０.８７∗ ０.４０ －０.８０ ０.２５ ０.６７ ０.９３∗∗ －０.９５∗∗ ０.８６∗ ０.５０ －０.３３

芽孢杆菌属(Ｂａｃｉｌｌｕｓ) －０.６１ －０.４８ ０.４６ ０.６０ ０.１０ －０.７５ ０.６９ －０.７９ －０.７７ －０.３０

噬几丁质菌属(Ｃｈｉｔｉｎｏｐｈａｇａ) －０.４３ －０.２７ ０.６８ ０.０７ －０.３７ －０.９７∗ ０.９６∗ －０.９６∗ －０.７８ －０.０５

德沃斯氏菌属(Ｄｅｖｏｓｉａ) ０.８８∗ ０.８７∗ －０.６７ －０.４８ ０.１１ ０.９６∗∗ －０.９３∗∗ ０.９８∗∗ ０.８６∗ ０.１６

黄杆菌属(Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ) ０.２０ ０.３６ －０.３７ －０.６７ －０.２１ －０.０７ ０.２４ －０.１９ －０.１５ ０.０２

芽单胞菌属(Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｓ) －０.９４∗∗ －０.７１ ０.７６ ０.１５ －０.３８ ０.９２∗∗ －０.９２∗∗ ０.９８∗∗ ０.９０∗ ０.２３

酸杆菌 Ｇｐ６ 属(Ｇｐ６) －０.１７ －０.７１ ０.０４ ０.６３ ０.３９ １.００∗∗ －０.９９∗∗ ０.９６∗∗ ０.７３ －０.０６

亚硝化球菌属(Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａ) ０.０５ ０.０３ －０.４９ ０.３５ ０.５３ ０.６７ －０.７４ ０.６１ ０.１６ －０.５９

Ｏｈｔａｅｋｗａｎｇｉａ －０.９０∗ －０.６１ ０.８７∗ ０.０４ －０.５２ ０.６７ －０.７９ ０.７３ ０.４８ －０.１８

丰祐菌属(Ｏｐｉｔｕｔｕｓ) ０.８４∗ ０.２８ －０.７１ ０.２９ ０.６４ ０.８５∗ －０.９２∗∗ ０.９１∗ ０.７２ ０.００

地杆菌属(Ｐｅｄｏｂａｃｔｅｒ) ０.５９ ０.８２∗ －０.２５ －０.５４ －０.２０ －０.９８∗ ０.９８∗ －０.９３∗ －０.７１ ０.０６

小梨形菌属(Ｐｉｒｅｌｌｕｌａ) ０.６１ ０.１９ －０.２２ ０.３０ ０.３５ ０.８３∗ －０.８９∗ ０.７７ ０.３８ －０.４３

伪壶担菌属(Ｐｓｅｕｄｏｌａｂｒｙｓ) －０.４６ －０.５６ ０.５７ ０.５１ －０.０２ ０.７６ －０.７８ ０.９２∗ ０.９２∗∗ ０.３６

假单胞菌属(Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ) ０.４６ ０.８０ －０.２６ －０.７７ －０.３５ －０.８３∗ ０.９１∗ －０.８８∗ －０.６１ ０.１８

产黄杆菌属(Ｒｈｏｄａｎｏｂａｃｔｅｒ) ０.６０ ０.５５ －０.２６ －０.１３ ０.０９ －０.９７∗∗ ０.９８∗∗ －０.９４∗∗ －０.６３ ０.２２

Ｓａｃｃｈａｒｉｂａｃｔｅｒｉａ＿ｇｅｎｅｒａ＿ｉｎｃｅｒｔａｅ＿ｓｅｄｉｓ ０.８２∗ ０.８９∗ －０.７１ ０.０６ ０.４９ ０.８９∗ －０.９４∗∗ ０.９６∗∗ ０.８３∗ ０.１２

鞘氨醇单胞菌属(Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ) －０.９２∗ －０.６１ ０.６７ ０.２２ －０.２８ ０.８７∗ －０.８５∗ ０.９５∗∗ ０.９５∗∗ ０.３５

降解类固醇杆菌属(Ｓｔｅｒｏｉｄｏｂａｃｔｅｒ) －０.７２ －０.６３ ０.６８ ０.４３ －０.１５ ０.１７ －０.１５ －０.１１ －０.３７ －０.５２

链霉菌属(Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ) －０.７５ －０.７５ ０.５８ ０.３２ －０.１６ －０.８１∗ ０.８１∗ －０.６５ －０.２１ ０.５８

Ｓｕｂｄｉｖｉｓｉｏｎ３＿ｇｅｎｅｒａ＿ｉｎｃｅｒｔａｅ＿ｓｅｄｉｓ －０.５６ －０.８０ ０.８３∗ ０.２６ －０.３５ ０.８８∗ －０.９４∗∗ ０.８８∗ ０.６０ －０.１８
∗表示显著相关(Ｐ<０.０５)ꎬ∗∗表示极显著相关(Ｐ<０.０１)ꎮ ＥＣ:电导率ꎮ

３　 讨 论

土壤是陆地农业生态系统的重要组成部分ꎬ土
壤栽培一直是整个农业生产中最重要的方式ꎮ 而随

着近几年来设施栽培的发展ꎬ有机基质栽培越来越

为人们广泛接受和利用ꎮ 土壤栽培、有机基质栽培

这 ２ 种栽培方式均有自身的优缺点ꎮ 本试验用这 ２
种栽培介质种植奶白菜ꎬ观察在总养分条件一致的

情况下ꎬ不同栽培介质对植株生长的影响及这 ２ 种

栽培介质在种植奶白菜前后其微生物区系变化的差

异ꎮ
结果表明ꎬ在总养分一致的情况下ꎬ移栽 ３０ ｄ

后ꎬ用土壤栽培的奶白菜地上部鲜质量显著高于用

基质栽培的奶白菜地上部鲜质量ꎬ而奶白菜干质量

在 ２ 种栽培方式下则无显著差异ꎬ说明在养分相同

的情况下ꎬ这 ２ 种栽培介质对奶白菜植株干物质的

１７２１张　 苗等:基质栽培与土壤栽培对奶白菜生长及栽培介质中微生物区系的影响



积累无显著差异ꎬ但是对植株含水量的影响有差异ꎬ
这可能是由有机基质的保水性能较差造成的[８￣９]ꎬ较
差的保水性能也导致在种植过程中基质水分散失得

较快ꎬ在管理不够精细的情况下容易导致植株生长

过程中的可用水含量降低ꎬ从而使作物的含水量低

于土壤栽培方式下的植株含水量ꎮ 在种植结束后ꎬ
从基质和土壤中观测到的 ＯＴＵ 及微生物丰度均显

著增加ꎬ说明种植作物后ꎬ整个土壤体系或者基质体

系中的微生物丰度与种植前相比有所提高[１０￣１１]ꎮ
在基质种植方式下ꎬ由于各原材料的加工涉及发酵、
晾干、高温处理和粉碎等过程ꎬ使得微生物量不断减

少ꎬ也使得刚生产的商品基质中的微生物丰度较低ꎬ
而用基质种植作物后ꎬ基质中合适的水分含量ꎬ为微

生物活动提供了必要条件[１２￣１３]ꎮ 另外ꎬ基质中丰富

的有机类物质及作物根系的各种互作也为微生物活

动提供了有利条件[１４￣１５]ꎬ使得种植奶白菜后基质中

的微生物丰度大大提升ꎮ 种植结束后ꎬ土壤的微生

物多样性并未显著增加ꎬ这可能是由于大棚土壤在

种植多茬其他蔬菜后ꎬ土壤中微生物区系的稳定性

得到了提升[１６]ꎮ 由本研究结果还可以看出ꎬ即使换

种 １ 茬奶白菜ꎬ土壤区系的微生物多样性也没有发

生较显著的变化ꎮ 吴凤芝等[１７] 的研究结果显示ꎬ轮
作有利于提高土壤微生物群落的多样性和稳定性ꎬ
在本研究中ꎬ种植奶白菜后基质中的微生物丰度、多
样性显著提高ꎬ基质中的初始微生物大部分是各种

原料中的原著微生物ꎬ种植奶白菜后ꎬ基质的生态微

环境发生了变化ꎬ微生物的优势生理功能类群发生

了改变ꎬ基质中较高含量的各类有机物质诱导了各

类细菌等微生物的增长[１８]ꎬ而微生物的增多又加剧

了有机质的分解[１９]ꎬ并且在与作物根系的互作及其

他各种环境因素的影响下ꎬ微生物区系结构发生了

较大变化[２０￣２１]ꎮ
土壤或基质中细菌的各个生理类群直接参与了

种植环境中的物质循环ꎬ细菌生理类群的种类和数

量直接反映种植生态环境系统结构的稳定性和差异

性[２２￣２５]ꎮ 由于种植微环境及介质理化性质的差异ꎬ
各种类群的微生物在种植前后相对丰度的变化也各

不相同ꎮ Ｆｉｅｒｅｒ 等[２６] 研究发现ꎬ土壤细菌群落的多

样性和丰度都与其生态环境相关ꎬ其中土壤 ｐＨ 值

是最大的影响因子ꎮ 本研究结果显示ꎬ在土壤栽培

方式下ꎬ排名前 ２０ 的细菌属中有 ７ 个属与 ｐＨ 值存

在显著正相关或显著负相关关系ꎬ而在基质栽培方

式下ꎬ有 １４ 个属与 ｐＨ 值存在显著正相关或显著负

相关关系ꎬ可见基质 ｐＨ 值的变化对微生物群落变

化的影响高于土壤 ｐＨ 值的变化ꎮ 土壤或基质的电

导率以数字形式表示土壤或基质溶液的导电能力ꎬ
反映了两者的水盐状况ꎬ电导率的变化也会对微生

物群落产生较大影响ꎮ 在本研究中ꎬ在基质栽培方

式下ꎬ有 １４ 个细菌属与 ＥＣ 存在显著或极显著相关

性ꎬ而在土壤栽培方式下只有 ３ 个细菌属与 ＥＣ 存

在显著正相关ꎮ 张晓晓等[２７]的研究结果显示ꎬ真菌

的多样性与土壤的电导率呈极显著负相关ꎬ而王少

昆等[２８]的研究结果则显示ꎬ各类群的微生物数量与

电导率呈显著正相关ꎬ邓利廷等[２９] 的研究结果也显

示ꎬ电导率是影响微生物数量和分布的主要环境因

子ꎮ Ｃ、Ｎ 是微生物生长所必需的营养元素ꎬ在不同

Ｃ / Ｎ 下的微生物种群存在一定差异ꎬ基质中与 Ｃ / Ｎ
呈显著或极显著相关的属有 １３ 个ꎬ土壤中只有

Ｏｈｔａｒｋｗａｎｇｉａ、Ｓｕｂｄｉｖｉｓｉｏｎ３＿ｇｅｎｅｒａ＿ｉｎｃｅｒｔａｅ＿ｓｅｄｉｓ ２ 个

属与 Ｃ / Ｎ 呈显著正相关ꎬ可能是由于土壤在种植奶

白菜前后的 Ｃ / Ｎ 较为稳定ꎬ与微生物变化的相关性

较小ꎬ而基质中有机质含量较高(４５􀆰 ２３％)ꎬ初始 Ｃ /
Ｎ 达到 ３４􀆰 ４６ꎬ在环境中物质变化及作物根系互作

的共同影响下ꎬ基质中的微生物也有了较大变化ꎮ

４　 结 论

在总氮、总磷、总钾养分一致的情况下ꎬ移栽 ３０
ｄ 后ꎬ用土壤栽培的奶白菜的生物性状(地上部鲜质

量、株高、ＳＰＡＤ 值)显著优于用基质栽培的奶白菜ꎬ
但在 ２ 种栽培方式间奶白菜的干物质积累量无显著

差异ꎮ 在土壤栽培、基质栽培 ２ 种栽培模式下ꎬ环境

中优势微生物种群也表现出不同的变化趋势ꎬ但是

用土壤栽培奶白菜前后土壤环境微生物区系的相似

性较高ꎬ区系组成变化很小ꎬ基质栽培处理则相反ꎬ
表明土壤栽培体系的微生物区系稳定性高于基质栽

培体系ꎬ外在环境条件的改变不易造成微生物区系

的较大变化ꎬ而在基质栽培方式下ꎬ微生物区系的稳

定性比土壤栽培方式下低ꎬ更易通过人工调控来使

其朝着有利于植物生长的方向改变ꎬ后续可从此方

面入手开展进一步研究ꎮ
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