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　 　 摘要:　 为探究施肥与秸秆还田对冬油菜根际土壤养分、产量及微生物群落特征的影响ꎬ本研究设置 ４ 个处

理ꎬ分别为不施用秸秆和氮肥(ＣＫ)、施用秸秆处理(Ｔ１)、施用氮肥处理(Ｔ２)、同时施用秸秆和氮肥处理(Ｔ３)ꎮ 利

用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 高通量测序技术对细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因和真菌 ＩＴＳ 区域进行测序ꎬ系统分析冬油菜根际土壤细菌与真菌

群落的 α 多样性、群落结构及其与环境因子的关系ꎬ并同步测定土壤理化性质与冬油菜产量ꎮ 研究结果表明ꎬＴ３
处理油菜产量和土壤真菌群落丰度显著高于 ＣＫ、Ｔ１ 处理、Ｔ２ 处理(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ Ｔ３ 处理土壤富集了暗球腔菌属

(Ｐｈａｅｏｓｐｈａｅｒｉａ)和枝孢菌属(Ｃｌａｄｏｓｐｏｒｉｕｍ)真菌群落ꎬ这 ２ 个菌属的真菌大多为病原微生物ꎬ可能会造成油菜病害

发生ꎮ 环境因子与微生物群落的网络分析结果表明ꎬ土壤碱解氮含量、全氮含量、有机碳含量和有效磷含量这 ４ 个

环境因子与细菌和真菌群落相对丰度具有较高的关联度ꎮ 土壤碱解氮含量与节杆菌属(Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ)、黄杆菌属

(Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ)细菌群落相对丰度呈显著正相关(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ这些菌属细菌可能参与了作物氮素转化过程ꎮ 本研

究结果为秸秆资源合理利用、改善土壤质量和提高作物产量提供了理论依据ꎮ
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ｇｙꎬ ｔｈｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ １６Ｓ ｒＲＮＡ ｇｅｎｅ ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ ＩＴＳ ｒｅｇｉｏｎ ｗｅｒｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｄ. Ａ ｓｙｓｔｅｍａｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ｗａｓ ｃｏｎｄｕｃｔｅｄ ｏｎ ｔｈｅ α￣ｄｉ￣
ｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｗｉｎｔｅｒ ｒａｐｅｓｅｅｄ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌꎬ ａｓ ｗｅｌｌ ａｓ ｔｈｅｉｒ ｒｅ￣

ｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ ｗｉｔｈ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ. Ｍｅａｎｗｈｉｌｅꎬ ｓｏｉｌ
ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｎｄ ｗｉｎｔｅｒ ｒａｐｅｓｅｅｄ ｙｉｅｌｄ ｗｅｒｅ
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ｏｓｐｈａｅｒｉａ ａｎｄ Ｃｌａｄｏｓｐｏｒｉｕｍ ｉｎ ｔｈｅ ｓｏｉｌ. Ｍｏｓｔ ｆｕｎｇｉ ｏｆ ｔｈｅｓｅ
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ｔｗｏ ｇｅｎｅｒａ ａｒｅ ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓꎬ ｗｈｉｃｈ ｍａｙ ｃａｕｓｅ ｒａｐｅｓｅｅｄ ｄｉｓｅａｓｅｓ. Ｎｅｔｗｏｒｋ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ
ａｎｄ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｒｅｖｅａｌｅｄ ｔｈａｔ ｆｏｕｒ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ (ｓｏｉｌ ａｌｋａｌｉ￣ｈｙｄｒｏｌｙｚａｂｌｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｃｏｎｔｅｎｔꎬ ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ
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ｇｅｎｅｒａ ｍａｙ ｂｅ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｃｒｏｐ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｔｒａｎｓｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｐｒｏｃｅｓｓ. Ｔｈｅ ｆｉｎｄｉｎｇｓ ｏｆ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｐｒｏｖｉｄｅ ａ ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ ｂａｓｉｓ ｆｏｒ
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　 　 作物秸秆是重要的可再生资源ꎬ具有来源广泛、
产量大等特点[１]ꎬ其组分富含碳、氮、磷、钾及多种

微量元素ꎬ同时含有木质素和纤维素类等有机成

分[２]ꎮ 秸秆还田不仅有助于土壤有机质积累和养

分富集ꎬ还能改善土壤物理结构[３]ꎮ 在西南地区水

稻￣油菜轮作模式下ꎬ秸秆还田可增强土壤微生物固

氮能力ꎬ降低土壤氮素流失风险ꎬ从而提高作物产

量[４]ꎮ 在长江流域水稻￣油菜轮作模式下ꎬ秸秆还田

增加了油菜、水稻的磷积累量ꎬ提高了磷素利用率和

农学效率[５￣６]ꎮ
秸秆还田对土壤微生物多样性、群落组成和多

样性的影响较为复杂ꎬ受到秸秆施用量和施氮量等

因素的调控[７￣８]ꎮ 水稻￣油菜轮作模式下ꎬ秸秆还田

配施化肥可以改变土壤微生物群落结构ꎬ其中土壤

全磷含量和速效磷含量主要影响土壤细菌群落ꎬ而
土壤有机质含量、碱解氮含量和 ｐＨ 值主要影响真

菌群落[６]ꎮ 彭彩娟[９] 发现ꎬ水稻￣油菜轮作模式下ꎬ
秸秆还田显著影响油菜根际土壤微生物群落结构和

微生物多样性ꎮ 李仪[１０] 发现ꎬ油菜成熟期ꎬ秸秆还

田处理土壤微生物多样性指数显著高于秸秆不还田

处理ꎮ 也有研究者认为ꎬ长期秸秆还田对土壤微生

物多样性的影响并不明显[１１￣１２]ꎮ 因此ꎬ仍需进一步

分析土壤微生物多样性如何响应秸秆和氮肥配施ꎬ
以及哪些因素影响土壤微生物多样性ꎮ

本研究拟以冬油菜为供试作物ꎬ探究在水稻￣
油菜轮作模式下秸秆还田对根际土壤理化性质、
细菌与真菌多样性及群落组成的影响ꎬ以期揭示

土壤养分与微生物群落之间的互作关系ꎬ为秸秆

资源合理利用ꎬ改善土壤质量和提高作物产量提

供理论依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验地概况

试验地位于湖北省武穴市大法寺镇(北纬 ２９°

５４′１７″ꎬ东经 １１５°３０′１９″)ꎬ属亚热带季风气候ꎬ年平

均气温 １６􀆰 ８ ℃ꎬ年平均降水量１ ４０９ ｍｍꎬ年日照时

数１ ９００ ｈꎮ 土壤类型为黄棕壤ꎬ其基本理化性质如

下:有机质含量 ３０􀆰 ８ ｇ / ｋｇꎬ ｐＨ ５􀆰 ５ꎬ碱解氮含量

１７７􀆰 ０ ｍｇ / ｋｇꎬ有效磷含量 ２４􀆰 ９ ｍｇ / ｋｇꎬ速效钾含量

１０４􀆰 ７ ｍｇ / ｋｇꎮ
１.２　 试验设计

采用冬油菜￣水稻轮作模式ꎮ ２０１９ 年 １０ 月开始

试验ꎬ油菜于 ２０１９ 年 ９ 月上旬育苗ꎬ１０ 月中旬移

栽ꎬ次年 ５ 月收获ꎮ 各小区单独收获并测定产量ꎬ并
换算成在标准含水量下的重量ꎮ 油菜秸秆粉碎后全

量还田ꎮ 试验共设 ４ 个处理ꎬ分别为不施用秸秆和

氮肥对照(ＣＫ)ꎬ施用秸秆处理(Ｔ１)ꎬ施用氮肥处理

(Ｔ２)ꎬ同时施用秸秆和氮肥处理(Ｔ３)ꎮ 小区面积

２０ ｍ２ꎬ采用随机区组排列ꎮ
冬油菜肥料施用量为纯 Ｎ １８０ ｋｇ / ｈｍ２ꎬＰ２Ｏ５ ９０

ｋｇ / ｈｍ２ꎬＫ２Ｏ １２０ ｋｇ / ｈｍ２ꎬ磷肥和钾肥均作基肥一次

性施用ꎮ 所用氮肥为尿素(含 Ｎ 量 ４６％)ꎬ磷肥为过

磷酸钙(Ｐ２Ｏ５含量 １２％)ꎬ钾肥为氯化钾(Ｋ２Ｏ 含量

６０％)ꎮ 氮肥按基肥 ５０％、苗肥 ２０％、蕾薹肥 ３０％的比

例分次施用ꎻ水稻季ꎬ氮肥按基肥 ５０％、分蘖肥 ３０％、
孕穗肥 ２０％的比例分次施用ꎮ 油菜移栽前 ２ ｄꎬ水稻

秸秆粉碎、称重后与基肥一起翻压还田ꎬ秸秆施用量

如表 １ 所示ꎮ 油菜秸秆中碳、氮含量分别为 ４１.２％和

０.８１％ꎬ水稻秸秆中碳、氮含量分别为 ３６􀆰 ４％ 和

０􀆰 ９３％ꎮ 各处理其他田间管理措施一致ꎮ 供试水稻

品种为黄华占ꎬ水稻于每年 ６ 月中旬移栽ꎬ密度为

１ ｈｍ２ ２４０ ０００株ꎮ 供试油菜品种为大地 １９９ꎬ密度为

１ ｈｍ２ １３５ ０００株ꎮ
１.３　 样品采样与测定

１.３.１　 土壤样品采集及指标测定　 于 ２０２３ 年 ４ 月

冬油菜盛花期ꎬ按五点采样法采集土壤样品ꎮ 将松

散的土壤从根系剥离ꎬ收集与根系紧密附着的土壤ꎮ
将各土壤样品混合后装入无菌袋密封ꎬ置于便携式
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冰箱中带回实验室ꎮ 土壤样品分为两部分ꎬ一部分

土壤样品风干、研磨后过直径为 ０􀆰 ２５ ｍｍ 网筛ꎬ用
于测定土壤全氮含量、碱解氮含量、有效磷含量、速
效钾含量、ｐＨ 值和有机碳含量ꎬ测定方法参照«土
壤农化分析» [１３] 中的方法测定ꎻ另一部分土壤样品

保存于－８０ ℃冰箱ꎬ用于分析土壤微生物多样性ꎮ

表 １　 施肥设计

Ｔａｂｌｅ １　 Ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｄｅｓｉｇｎ

处理
水稻季(ｋｇ / ｈｍ２)

氮肥 油菜秸秆

油菜季(ｋｇ / ｈｍ２)

氮肥 水稻秸秆

ＣＫ ０ ０ ０ ０

Ｔ１ ０ ６ ０００ ０ ７ ５００

Ｔ２ １８０ ０ １８０ ０

Ｔ３ １８０ ６ ０００ １８０ ７ ５００
ＣＫ:不施用秸秆和氮肥ꎻＴ１:施用秸秆ꎻＴ２:施用氮肥ꎻ Ｔ３:同时施用
秸秆和氮肥ꎮ

１.３.２ 　 土壤微生物多样性分析 　 采用引物 ３３８Ｆ
(５′￣ＡＣＴＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡＧ￣３′) 和 ８０６Ｒ (５′￣
ＧＧＡＣＴＡＣ ＮＮＧＧＧＴＡＴＣＴＡＡＴ￣３′) 扩 增 细 菌

１６Ｓ ｒＤＮＡ Ｖ３~Ｖ４ 可变区ꎮ 采用引物 ＩＴＳ１Ｆ(５′￣ＣＴ￣
ＴＧＧＴＣＡＴＴＴＡＧＡＧＧ ＡＡＧＴＡＡ￣３′)和 ＩＴＳ２Ｒ(５′￣ＧＣＴ￣
ＧＣＧＴＴＣＴＩＣＡＴＣＧＡ ＴＧＣ￣３′)扩增真菌 ＩＴＳ 区域ꎮ 使

用 ＡＢＩ Ｒｅａｌ￣Ｔｉｍｅ ７５００ 系统配合 ＳＹＢＲ Ｇｒｅｅｎ 荧光

染料进行定量 ＰＣＲ 分析ꎮ 定量 ＰＣＲ 分析通过 ＡＢＩ
Ｒｅａｌ￣Ｔｉｍｅ ７５００ Ｓｙｓｔｅｍ 配合 ＳＹＢＲ Ｇｒｅｅｎ 荧光染料

完成克隆扩增ꎮ 利用 ＱＩＡｐｒｅｐ Ｓｐｉｎ Ｍｉｎｉｐｒｅｐ Ｋｉｔ
(Ｑｉａｇｅｎ 公司产品)制备质粒 ＤＮＡ 作为标准品ꎬ以
标准曲线决定系数(Ｒ２)不低于 ０􀆰 ９９ 作为质量控制

标准ꎬ所有 ＤＮＡ 样本均设 ３ 次生物学重复ꎮ 测序工

作由上海美吉生物医药科技有限公司在 Ｉｌｌｕｍｉｎａ
ＭｉＳｅｑ ＰＥ２５０ 平台上完成ꎮ

１.４　 数据处理

去除引物和接头序列ꎬ过滤掉低置信度碱基ꎬ拼
接有效序列ꎬ剔除长度<１６０ ｂｐ 的序列和嵌合体ꎮ
基于 ９７％相似性标准ꎬ基于 １６Ｓ ｒＲＮＡ 和 ＩＴＳ 序列划

分可操作分类单元(ＯＴＵ)ꎬ利用 ＵＣＬＵＳＴ 工具进行

聚类分析ꎬ选取 ＯＴＵ 中丰度最高的序列作为代表ꎮ
基于 Ｇｒｅｅｎｇｅｎｅｓ 数据库(细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ)和 ＳＩＬＶＡ
数据库(真菌 ＩＴＳ)进行物种注释ꎮ
１.５　 统计分析

利用 Ｅｘｃｅｌ ２０１９ 整理数据ꎬ利用 ＩＢＭ ＳＰＳＳ Ｓｔａ￣
ｔｉｓｔｉｃｓ ２０ 软件进行单因素方差分析ꎬ采用 ＬＳＤ 法检

验差异显著性(α＝ ０􀆰 ０５)ꎮ 利用 ＯｒｉｇｉｎＰｒｏ ２０２４ｂ 软

件作图ꎮ 在 Ｒ ４.０.５ 环境中利用 ｖｅｇａｎ 包完成冗余

分析(ＲＤＡ)ꎮ 利用 ＬＥｆＳｅ 算法分析差异微生物类

群ꎬ设定线性判别值(ＬＤＡ) >３.０ 为显著差异标准ꎮ
基于 Ｎｅｔｗｏｒｋｘ ( ｖ１. １１) 平台计算 Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关系

数ꎬ构建微生物共现网络ꎬ筛选条件: ｜ ｒ ｜ > ０􀆰 ５ꎬＰ<
０􀆰 ０５ꎮ 通过 Ｇｅｐｈｉ 软件进行网络可视化与拓扑参数

分析ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 不同处理对冬油菜根际土壤理化性质及冬油

菜产量的影响

　 　 如表 ２ 所示ꎬＴ１ 处理土壤有机碳含量(ＳＯＣ)显著

高于 ＣＫ 和 Ｔ２ 处理(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ Ｔ３ 处理土壤全氮含量

(ＴＮ)显著高于 ＣＫ (Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ Ｔ１ 处理、Ｔ２ 处理和 Ｔ３
处理土壤碱解氮含量(ＡＮ)显著高于 ＣＫ (Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ
Ｔ１ 处理土壤有效磷含量(ＡＰ)显著高于 Ｔ２ 处理和 Ｔ３
处理(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ Ｔ１ 处理土壤有效钾含量(ＡＫ)显著高

于ＣＫ、Ｔ２ 处理和 Ｔ３ 处理(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ Ｔ３ 处理冬油菜产

量显著高于 ＣＫ、Ｔ１ 处理、Ｔ２ 处理(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ

表 ２　 不同处理的土壤理化性质及冬油菜产量

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｎｄ ｗｉｎｔｅｒ ｒａｐｅｓｅｅｄ ｙｉｅｌｄ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

处理 ｐＨ 有机碳含量
(ｇ / ｋｇ)

全氮含量
(ｇ / ｋｇ)

碱解氮含量
(ｍｇ / ｋｇ)

有效磷含量
(ｍｇ / ｋｇ)

有效钾含量
(ｍｇ / ｋｇ)

冬油菜产量
(ｋｇ / ｈｍ２)

ＣＫ ６.０８±０.１３ａ １４.１２±２.１２ｂ １.６４±０.０７ｂ １０９.８９±５.７５ｂ ２６.７７±５.７６ａｂ １４０.５６±２２.９２ｂ ３０８.０５±１１２.２８ｃ

Ｔ１ ６.０７±０.０８ａ １７.９２±２.０２ａ １.７８±０.１５ａｂ １３６.０８±１２.５１ａ ３２.３４±５.０７ａ ２２３.０２±３９.５０ａ ４０４.１７±１４１.２６ｃ

Ｔ２ ６.０２±０.１０ａ １４.４９±０.７３ｂ １.７３±０.０４ａｂ １３２.３２±４.９３ａ １９.７０±１.８５ｂ ７８.１８±１６.０８ｃ １ ７５７.０５±１６７.００ｂ

Ｔ３ ６.０３±０.１０ａ １７.２１±１.１９ａｂ １.８９±０.１４ａ １４５.８５±１５.２０ａ ２０.９９±１.４９ｂ ８９.７１±１０.１６ｃ ２ ２１７.１７±７６.７０ａ
ＣＫ:不施用秸秆和氮肥ꎻＴ１:施用秸秆ꎻＴ２:施用氮肥ꎻ Ｔ３:同时施用秸秆和氮肥ꎮ 同一列数据后不同小写字母表示差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ

２.２　 不同处理对冬油菜根际土壤微生物的影响

２.２.１　 不同处理对冬油菜根际土壤微生物多样性

和相对丰度的影响 　 如表 ３ 所示ꎬＣＫ、Ｔ１ 处理、Ｔ２
处理和 Ｔ３ 处理土壤细菌群落 Ｃｈａｏ１ 指数、香农指数

４６９１ 江 苏 农 业 学 报 　 ２０２５ 年 第 ４１ 卷 第 １０ 期



均无显著差异(Ｐ>０􀆰 ０５)ꎮ ＣＫ、Ｔ１ 处理、Ｔ２ 处理和

Ｔ３ 处理土壤真菌群落 Ｃｈａｏ１ 指数无显著差异(Ｐ>
０􀆰 ０５)ꎮ Ｔ３ 处理土壤真菌群落香农指数显著低于

ＣＫ (Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ

表 ３　 不同处理土壤细菌和真菌群落多样性

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｈｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｓｏｉｌｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

处理
细菌群落

Ｃｈａｏ１ 指数 香农指数

真菌群落

Ｃｈａｏ１ 指数 香农指数

ＣＫ ４ ０１２.４５±３７４.６９ａ ７.０３±０.１７ａ ５３４.６５±１４２.６３ａ ４.３５±０.１６ａ

Ｔ１ ４ ００７.２５±３４９.８１ａ ６.７２±０.２８ａ ６５９.４５±６７.７２ａ ４.０３±０.５１ａｂ

Ｔ２ ４ １０４.２８±１６５.９６ａ ６.９６±０.０８ａ ５９２.２０±１３８.４９ａ ３.９６±０.４２ａｂ

Ｔ３ ３ ９１９.０１±２８８.５７ａ ６.６７±０.３８ａ ５７９.４４±７５.３０ａ ３.２６±０.７５ｂ
ＣＫ:不施用秸秆和氮肥ꎻＴ１:施用秸秆ꎻＴ２:施用氮肥ꎻＴ３:同时施用秸秆和氮肥ꎮ 同一列数据后不同小写字母表示差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ

　 　 由图 １ 可见ꎬ Ｔ１ 处理土壤细菌群落丰度显著

高于 ＣＫ、Ｔ２ 处理(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ Ｔ３ 处理土壤真菌群

落丰度显著高于 ＣＫ、Ｔ１ 处理、Ｔ２ 处理(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ

ＣＫ:不施用秸秆和氮肥ꎻＴ１:施用秸秆ꎻＴ２:施用氮肥ꎻＴ３:同时施用秸秆和氮肥ꎮ 图注上不同小写字母表示差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ
图 １　 不同处理土壤细菌和真菌群落丰度

Ｆｉｇ.１　 Ｔｈｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｓｏｉｌｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

２.２.２　 不同处理对冬油菜根际土壤微生物群落结构

的影响　 如图 ２ 所示ꎬ细菌门水平上ꎬ排名前 ７ 的优

势菌门依次为变形菌门(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)、放线菌门

(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ)、绿弯菌门(Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ)、酸杆菌门

(Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ)、厚壁菌门(Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ)、拟杆菌门

(Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ)和黏球菌门(Ｍｙｘｏｃｏｃｃｏｔａ)ꎮ Ｔ１ 处理和

Ｔ３ 处理土壤变形菌门和放线菌门细菌群落相对丰度

显著高于 ＣＫ (Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ Ｔ１ 处理和 Ｔ３ 处理土壤变

形菌门和放线菌门细菌群落相对丰度显著高于 Ｔ２ 处

理(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ 表明秸秆还田有助于提升土壤中变形

菌门和放线菌门细菌群落的相对丰度ꎮ 细菌属水平

上ꎬＴ１ 处理和 Ｔ３ 处理土壤鞘氨醇单胞菌属(Ｓｐｈｉｎ￣
ｇｏｍｏｎａｓ)细菌群落相对丰度显著高于 ＣＫ (Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ
　 　 如图 ３ 所示ꎬ真菌门水平上ꎬ优势菌门为子囊菌

门(Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ)、担子菌门(Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ)和被孢

霉门(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ)ꎮ Ｔ３ 处理土壤子囊菌门真

菌群落相对丰度显著高于 ＣＫ (Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ 就被孢

霉门而言ꎬＴ１ 处理和 Ｔ２ 处理土壤被孢霉门真菌群

落相对丰度与 ＣＫ 相比无显著差异(Ｐ>０􀆰 ０５)ꎬ但 Ｔ３
处理土壤被孢霉门真菌群落相对丰度显著低于 ＣＫ
(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ 真菌属水平上ꎬ Ｔ１ 处理、Ｔ２ 处理和 Ｔ３
处理土壤链格孢属(Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ)真菌群落相对丰度

均显著高于 ＣＫ (Ｐ<０􀆰 ０５)ꎻ Ｔ１ 处理和 Ｔ２ 处理土壤

被孢霉属(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ)真菌群落相对丰度显著高于

ＣＫ (Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ Ｔ３ 处理土壤被孢霉属(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ)
真菌群落显著低于 ＣＫ (Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ 此外ꎬＴ１ 处理和

Ｔ３ 处理土壤赤壳属(Ｃｏｓｍｏｓｐｏｒａ)、镰刀菌属(Ｆｕｓａｒｉ￣
ｕｍ)和假裸囊菌属(Ｐｓｅｕｄｅｕｒｏｔｉｕｍ)真菌群落相对丰

度显著高于 ＣＫ 和 Ｔ２ 处理(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ
　 　 如图 ４ 所示ꎬＴ１ 处理土壤富集放线菌门的枝孢

囊菌属(Ｖｉｒｇｉｓｐｏｒａｎｇｉｕｍ)、变形菌门的微枝形杆菌属

(Ｍｉｃｒｏｖｉｒｇａ)、固醇杆菌属(Ｓｔｅｒｏｉｄｏｂａｃｔｅｒ)和鞘氨醇单

胞菌科未分类属(ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ￣ｆ￣Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ)细
菌群落ꎮ ＣＫ 土壤富集的菌属为变形菌门的脱硫橄榄
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状菌属(Ｄｅｓｕｌｆｏｂａｃｃａ)、ＧＯＵＴＡ６、铁氧化菌属(Ｓｉｄｅ￣
ｒｏｘｙｄａｎｓ)和热脱硫弧菌纲未分类属(ｎｏｒａｎｋ＿ｃ＿Ｔｈｅｒ￣
ｍｏｄｅｓｕｌｆｏｖｉｂｒｉｏｎｉａ)ꎮ Ｔ２ 处理土壤富集厚壁菌门的脱

硫杆菌目(Ｄｅｓｕｌｆｉｔｏｂａｃｔｅｒｉａｌｅｓ)细菌群落ꎮ Ｔ３ 处理土

壤富集拟杆菌门的 Ｐｏｎｔｉｂａｃｔｅｒ 属ꎬ噬纤维菌科(Ｃｙｔｏ￣
ｐｈａｇａｃｅａｅ)ꎬ放线菌门的土壤红细菌属(Ｓｏｌｉｒｕｂｒｏｂａｃｔ￣
ｅｒ)、Ｌｅｉｆｓｏｎｉａ、Ｇａｌｂｉｔａｌｅａ 以及变形菌门的 Ｍｅｔｈｙｌｏｂａｃ￣
ｔｅｒｉｕｍ￣Ｍｅｔｈｙｌｏｒｕｂｒｕｍ 细菌群落ꎮ

ＣＫ:不施用秸秆和氮肥ꎻＴ１:施用秸秆ꎻＴ２:施用氮肥ꎻＴ３:同时施用秸秆和氮肥ꎮ
图 ２　 不同处理土壤细菌群落组成

Ｆｉｇ.２　 Ｔｈｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｓｏｉｌｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

　 　 Ｔ１ 处理土壤富集了子囊菌门的柄孢壳属(Ｚｏ￣
ｐｆｉｅｌｌａ)、弯孢属(Ｃｕｒｖｕｌａｒｉａ)和假白僵菌属(Ｇｉｂｅｌｌｕ￣
ｌｏｐｓｉｓ)真菌群落ꎮ ＣＫ 土壤富集子囊菌门的假裸囊

菌属(Ｐｓｅｕｄｅｕｒｏｔｉｕｍ)和副枝孢属(Ｐａｒａｃｒｅｍｏｎｉｕｍ)、
壶菌门的 Ｂｅｔａｍｙｃｅｓ、担子菌门的马勃科( Ｌｙｃｏｐｅｒ￣
ｄａｃｅａｅ)真菌群落ꎮ Ｔ２ 处理土壤富集子囊菌门的

Ｗｅｓｔｅｒｄｙｋｅｌｌａ 属、赤壳属(Ｃｏｓｍｏｓｐｏｒａ)和担子菌门的

小灰蘑属(Ｃｏｐｒｉｎｅｌｌｕｓ)、灵芝属(Ｇａｎｏｄｅｒｍａ)以及灵

芝科(Ｇａｎｏｄｅｒｍａｔａｃｅａｅ)真菌群落ꎮ Ｔ３ 处理土壤富

集了子囊菌门暗球腔菌属(Ｐｈａｅｏｓｐｈａｅｒｉａ)、枝孢菌

属(Ｃｌａｄｏｓｐｏｒｉｕｍ)、假平脐疣孢属(Ｐｓｅｕｄｏｐｉｔｈｏｍｙｃｅｓ)
和担子菌门的丝孢酵母属(Ｆｉｌｏｂａｓｉｄｉｕｍ)真菌群落ꎮ
２.２.３　 土壤细菌、真菌群落与环境因子的关联分析

　 如图 ５ 所示ꎬ主成分 １ 对细菌群落变异的贡献率

为 ６０􀆰 ８１％ꎬ主成分 ２ 对细菌群落变异的贡献率为

３􀆰 ４６％ꎬ累计解释 ６４􀆰 ２７％的细菌群落总变异度ꎮ 土
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ＣＫ:不施用秸秆和氮肥ꎻＴ１:施用秸秆ꎻＴ２:施用氮肥ꎻＴ３:同时施用秸秆和氮肥ꎮ
图 ３　 不同处理土壤真菌群落组成

Ｆｉｇ.３　 Ｔｈｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｓｏｉｌｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

壤 ｐＨ 与酸杆 菌 门 ( Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ )、 绿 弯 菌 门

(Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ)、黏球菌门(Ｍｙｘｏｃｏｃｃｏｔａ)细菌群落相

对丰度呈正相关ꎬ与变形菌门(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)、拟杆

菌门(Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ)、放线菌门(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ)和

厚壁菌门(Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ)细菌群落相对丰度呈负相关ꎮ
　 　 主成分 １ 对真群群落变异的贡献率达 ４３􀆰 ３７％ꎬ
主成分 ２ 对真菌群落变异的贡献率为 １７􀆰 ８０％ꎬ累计

解释 ６１􀆰 １７％的真菌群落总变异度ꎮ ＡＮ、ＴＮ、ＳＯＣ、ｐＨ
值与子囊菌门(Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ)、担子菌门(Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏ￣
ｔａ)真菌群落相对丰度呈正相关ꎬ而与被孢霉菌门

(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ)、壶菌门(Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ)、球囊

菌门(Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ)和罗兹菌门(Ｒｏｚｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ)真

菌群落相对丰度呈负相关ꎮ
２.２.５ 　 环境因子与微生物群落网络分析 　 如图 ６
所示ꎬ ＡＮ、ＴＮ、ＳＯＣ 与类诺卡氏菌属(Ｎｏｃａｒｄｉｏｉｄｅｓ)
细菌群落相对丰度呈显著正相关(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ与厌氧

黏杆菌属(Ａｎａｅｒｏｍｙｘｏｂａｃｔｅｒ)细菌群落相对丰度呈

极显著负相关(Ｐ<０􀆰 ０１)ꎮ 进一步分析发现ꎬＡＮ 与

节杆菌属(Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ)、大理石雕菌属(Ｍａｒｍｏｒｉｃｏ￣
ｌａ)、黄杆菌属(Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ)细菌群落相对丰度呈

显著正相关 (Ｐ< ０􀆰 ０５)ꎮ ＡＰ 与鞘氨醇单胞菌属

(Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ)、慢生根瘤菌属 (Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ)、
芽单胞菌属(Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｓ)、分枝杆菌属(Ｍｙｃｏｂａｃ￣
ｔｅｒｉｕｍ)细菌群落相对丰度呈显著正相关(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ
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ＣＫ:不施用秸秆和氮肥ꎻＴ１:施用秸秆ꎻＴ２:施用氮肥ꎻＴ３:同时施用秸秆和氮肥ꎮ ＬＤＡ 值:线性判别分析值ꎮ
图 ４　 细菌和真菌群落 ＬＥｆＳｅ 分析

Ｆｉｇ.４　 ＬＥｆＳｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

ＣＫ:不施用秸秆和氮肥ꎻＴ１:施用秸秆ꎻＴ２:施用氮肥ꎻＴ３:同时施用秸秆和氮肥ꎮ ＡＮ:碱解氮含量ꎻＴＮ:全氮含量ꎻＳＯＣ:土壤有机碳含量ꎻＡＰ:
有效磷含量ꎻＡＫ:有效钾含量ꎮ

图 ５　 土壤细菌、真菌群落与环境因子的关联分析结果

Ｆｉｇ.５　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ
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红色连线表示节点间显著正相关(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ绿色连线表示节点间显著负相关(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ
图 ６　 细菌、真菌群落与环境因子网络

Ｆｉｇ.６　 Ｎｅｔｗｏｒｋ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

　 　 ＡＮ、ＴＮ 与囊线黑粉菌属(Ｃｙｓｔｏｆｉｌｏｂａｓｉｄｉｕｍ)、枝
孢菌属(Ｃｌａｄｏｓｐｏｒｉｕｍ)、Ｆｉｌｏｂａｓｉｄｉｕｍ 真菌群落相对

丰度呈显著正相关(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ与赤壳属(Ｃｏｓｍｏｓｐｏ￣
ｒａ)、 小 盾 壳 菌 属 ( Ｍｉｎｕｔｉｓｐｈａｅｒａ )、 假 裸 囊 菌 属
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(Ｐｓｅｕｄｅｕｒｏｔｉｕｍ)、Ｗｅｓｔｅｒｄｙｋｅｌｌａ、内养囊霉属 (Ｅｎｔｒｏ￣
ｐｈｏｓｐｏｒａ)真菌群落相对丰度呈显著负相关 (Ｐ<
０􀆰 ０５)ꎮ ＳＯＣ、ＴＮ 与枝孢菌属(Ｃｌａｄｏｓｐｏｒｉｕｍ)真菌群

落相对丰度呈显著正相关 (Ｐ< ０􀆰 ０５)ꎬ与赤壳属

(Ｃｏｓｍｏｓｐｏｒａ)、假裸囊菌属(Ｐｓｅｕｄｅｕｒｏｔｉｕｍ)、Ｗｅｓｔｅｒ￣
ｄｙｋｅｌｌａ 真菌群落相对丰度呈显著负相关(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ
ＡＰ、ＡＫ 与真菌柄孢壳属(Ｚｏｐｆｉｅｌｌａ)、小带壳属(Ｔａｅ￣
ｎｉｏｌｅｌｌａ) 真菌群落相对丰度呈显著正相关 (Ｐ<
０􀆰 ０５)ꎮ ｐＨ 值与拟翅孢壳属(Ｅｍｅｒｉｃｅｌｌｏｐｓｉｓ)真菌群

落相对丰度呈显著正相关(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬＴＮ 与拟翅孢

壳属(Ｅｍｅｒｉｃｅｌｌｏｐｓｉｓ)真菌群落相对丰度呈显著负相

关(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ
　 　 基于网络分析中的度、度中心性、接近中心性与

中介中心性等拓扑参数ꎬ可评估环境因子在微生物

群落网络中的相对重要性ꎮ 各项指标数值越高ꎬ表
明该因子在网络中处于越核心的位置ꎬ对微生物群

落结构的影响也越大ꎮ 如表 ４ 所示ꎬ在细菌群落网

络中ꎬ各环境因子的影响程度由大到小依次为:ＡＮ>
ＴＮ>ＳＯＣ>ＡＰ>ＡＫ≈ｐＨ 值ꎮ 在真菌群落网络中ꎬ各
环境因子的影响程度由大到小依次为:ＡＮ≈ＴＮ>
ＳＯＣ≈ＡＰ≈ＡＫ>ｐＨ 值ꎮ

表 ４　 细菌、真菌群落与环境因子网络参数

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｎｅｔｗｏｒｋ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

节点
名称

细菌群落与环境因子网络参数

度 度中心性 接近中心性 中介中心性

真菌群落与环境因子网络参数

度 度中心性 接近中心性 中介中心性

ＡＮ １２ ０.４６１ ５ ０.４４５ １ ０.２４４ ３ １５ ０.４５４ ５ ０.４１９ ０ ０.１８８ ４

ＴＮ ９ ０.３４６ ２ ０.３６６ ５ ０.１１０ ８ １４ ０.４２４ ２ ０.４１９ ０ ０.１８６ ６

ＳＯＣ ９ ０.３４６ ２ ０.３６６ ５ ０.１４０ ２ ８ ０.２４２ ４ ０.２９９ ３ ０.０８７ １

ＡＰ ７ ０.２６９ ２ ０.２６９ ２ ０.０６４ ６ ７ ０.２１２ １ ０.２０２ ０ ０.０５１ １

ＡＫ ６ ０.１８１ ８ ０.１７８ ３ ０.０３７ ９

ｐＨ 值 １ ０.０３０ ３ ０.１９５ ６ ０
ＡＮ:碱解氮含量ꎻＴＮ:全氮含量ꎻＳＯＣ:土壤有机碳含量ꎻＡＰ:有效磷含量ꎻＡＫ:有效钾含量ꎮ

３　 讨论与结论

３.１　 秸秆还田对土壤理化性质的影响

Ｔ１ 处理冬油菜产量与 ＣＫ 相比无显著差异

(Ｐ>０􀆰 ０５) ꎬ可能因为单一秸秆还田不能满足作

物生长对养分的需求ꎬ导致作物产量没有显著增

加 [１４] ꎮ 此外ꎬ秸秆还田还会造成土壤碳氮比失

衡ꎬ土壤微生物与作物竞争氮素ꎬ进而抑制作物

生长 [１５] ꎮ 陈仕高等 [１６] 认为ꎬ秸秆还田能够显著

提高土壤速效钾和有效磷含量ꎮ 本研究中ꎬＴ３ 处

理冬油菜产量显著高于 Ｔ１ 处理ꎬ土壤有效磷和

速效钾含量显著低于 Ｔ１ 处理ꎮ 这是因为冬油菜

生长需要吸收大量氮、磷、钾养分ꎬ导致土壤中

磷、钾 含 量 降 低 [１７] ꎮ 基 于 同 位 素 示 踪 研 究ꎬ
Ｔｈｏｍｓｅｎ[１８] 发现ꎬ每 １ ｇ 秸秆可固持土壤氮素

１.０ ~ ３􀆰 ２ ｍｇꎬ表明化肥氮与秸秆碳的协同施用可

作为提升土壤氮素利用效率的有效策略ꎮ
３.２　 秸秆还田对土壤细菌和真菌群落的影响

在水稻￣油菜轮作系统中ꎬ秸秆还田对根际土壤

微生物群落的影响存在差异ꎮ 彭彩娟[９] 的研究结

果表明ꎬ秸秆还田可显著改变油菜根际土壤微生物

群落组成ꎮ 并且细菌香农指数与土壤 ｐＨ 值、秸秆

还田年限和秸秆还田量呈显著相关[１９]ꎮ
ＣＫ 土壤富集脱硫橄榄状菌属(Ｄｅｓｕｌｆｏｂａｃｃａ)细

菌群落和假裸囊菌属(Ｐｓｅｕｄｅｕｒｏｔｉｕｍ)真菌群落ꎮ 脱

硫橄榄状菌属(Ｄｅｓｕｌｆｏｂａｃｃａ)细菌是一种专性厌氧

菌ꎬ在水稻土中主要参与固氮和乙酸降解[２０]ꎬ其相

对丰度与土壤硝酸盐含量呈正相关[２１]ꎻ有机肥的添

加会抑制假裸囊菌属 ( Ｐｓｅｕｄｅｕｒｏｔｉｕｍ) 真菌的生

长[２２]ꎮ Ｔ１ 处理土壤富集鞘氨醇单胞菌属( Ｓｐｈｉｎ￣
ｇｏｍｏｎａｓ)细菌群落和子囊菌门的柄孢壳属(Ｚｏｐｆｉｅｌ￣
ｌａ)真菌群落ꎮ 鞘氨醇单胞菌属( Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ)细

菌可作为植物病原真菌的拮抗菌[２３]ꎮ 柄孢壳属

(Ｚｏｐｆｉｅｌｌａ)真菌可通过分泌次生代谢产物抑制植物

病原真菌活性ꎬ有助于构建生物防治屏障[２４￣２５]ꎮ Ｔ２
处理土壤富集子囊菌门的 Ｗｅｓｔｅｒｄｙｋｅｌｌａ 真菌群落ꎬ
Ｗｅｓｔｅｒｄｙｋｅｌｌａ 真菌具有合成碳水化合物的能力[２６]ꎬ
其丰度与土壤呼吸强度呈负相关[２７]ꎬ表明单施化肥
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可能造成土壤紧实度增加ꎬ抑制土壤呼吸作用[２８]ꎮ
Ｔ３ 处理土壤富集噬纤维菌科(Ｃｙｔｏｐｈａｇａｃｅａｅ)细菌

群落及暗球腔菌属 ( Ｐｈａｅｏｓｐｈａｅｒｉａ) 和枝孢菌属

(Ｃｌａｄｏｓｐｏｒｉｕｍ) 真菌群落ꎮ 噬纤维菌科 ( Ｃｙｔｏｐｈ￣
ａｇａｃｅａｅ)细菌能够降解多糖[２９]ꎮ 大多数暗球腔菌属

(Ｐｈａｅｏｓｐｈａｅｒｉａ)和枝孢菌属(Ｃｌａｄｏｓｐｏｒｉｕｍ)真菌为

病原微生物ꎬ表明无机肥可能会造成致病真菌的生

长[３０￣３２]ꎮ
ＡＮ、ＴＮ 和 ＳＯＣ 与厌氧粘杆菌属( Ａｎａｅｒｏｍｙｘ￣

ｏｂａｃｔｅｒ)细菌群落相对丰度呈极显著负相关(Ｐ<
０􀆰 ０１)ꎬ可能因为施肥提高了土壤中 ＡＮ、ＴＮ、ＳＯＣ
含量ꎬ进而抑制了厌氧黏杆菌属( Ａｎａｅｒｏｍｙｘｏｂａｃｔ￣
ｅｒ)细菌参与的氮循环过程[３３] ꎮ ＡＮ 与类诺卡氏菌

属(Ｎｏｃａｒｄｉｏｉｄｅｓ)、节杆菌属(Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ)、黄杆菌

属(Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ) 细菌相对丰度呈显著正相关

(Ｐ< ０􀆰 ０５)ꎮ 郑玉冲等[３４] 发现ꎬ类诺卡氏 菌 属

(Ｎｏｃａｒｄｉｏｉｄｅｓ)、节杆菌属( Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ) 和黄杆菌

属(Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ)细菌相对丰度与小麦地上部氮

含量呈显著正相关(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ表明这些菌属细菌

可能参与了作物氮素转化过程ꎮ ＡＰ 与鞘氨醇单胞

菌属( Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ)、慢生根瘤菌属(Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉ￣
ｕｍ)、芽单胞菌属(Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｓ) 和分枝杆菌属

(Ｍｙｃｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ)细菌群落相对丰度呈显著正相关

(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ其中鞘氨醇单胞菌属(Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ)、
慢生根 瘤 菌 属 ( Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ) 和 芽 单 胞 菌 属

(Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｓ)细菌均为溶磷菌[３５￣３７] ꎮ
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