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　 　 摘要:　 本研究旨在探究不同施氮量对广西壮族自治区河池烟草种植区烟草根际土壤微生物群落结构和功能

的影响ꎬ为烤烟生产中氮肥的合理施用提供科学参考ꎮ 以当地常规施氮量(１３５ ｋｇ / ｈｍ２)为对照(ＣＫ)ꎬ同时设置 ４
个施氮量处理ꎬ分别是:１０５ ｋｇ / ｈｍ２ (Ｎ１)、１２０ ｋｇ / ｈｍ２ (Ｎ２)、１５０ ｋｇ / ｈｍ２ (Ｎ３)、１６５ ｋｇ / ｈｍ２ (Ｎ４)ꎬ采用 ＩＴＳ 和 １６Ｓ
ｒＲＮＡ 高通量测序技术ꎬ比较烟草植株根际土壤理化性质及微生物群落对不同施氮量的响应ꎮ 结果表明ꎬ随着施氮

量增加ꎬ土壤 ｐＨ 降低ꎬ有机碳(ＳＯＣ)含量、全氮(ＴＮ)含量、全磷(ＴＰ)含量、有效磷(ＡＶＰ)含量、硝态氮(ＮＯ－
３ ￣Ｎ)含

量、铵态氮(ＮＨ＋
４ ￣Ｎ)含量呈逐渐上升趋势ꎮ 与 ＣＫ 相比ꎬＮ２ 处理下烟草根际土壤优势细菌绿弯菌门细菌、芽单胞菌

属细菌、鞘氨醇单胞菌属细菌、小单孢菌属细菌、Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿Ｓｏｌｉｂａｃｔｅｒ 细菌的相对丰度均上升ꎬ优势真菌子囊菌门

真菌、担子菌门真菌、青霉菌属真菌、暗梗单孢霉属真菌、原隐球菌属真菌、绿核菌属真菌的相对丰度均上升ꎻ随施

氮量增加ꎬ土壤细菌群落多样性指数均呈先增加后降低的趋势ꎬ在 Ｎ２ 处理时最大ꎬＮ４ 处理时最小ꎻ土壤真菌群落

多样性指数均表现为逐渐降低的趋势ꎬ在 Ｎ１ 处理时最大ꎬＮ４ 处理时最小ꎻ真菌功能预测结果表明ꎬ与 ＣＫ 相比ꎬＮ２
处理中未分类的腐生真菌、外生菌根真菌、真菌寄生菌￣未分类的腐生菌、麦角菌科内生菌￣植物病原菌相对丰度增

加ꎬ植物病原体￣土壤腐生菌￣木质腐生菌相对丰度降低ꎻ细菌功能预测结果表明ꎬ类群组成和相对丰度变化不显著ꎻ
曼特尔(Ｍａｎｔｅｌ)检验结果表明ꎬｐＨ、全磷(ＴＰ)含量、硝态氮(ＮＯ－

３ ￣Ｎ)含量是影响土壤细菌群落的关键因素ꎬ有机碳

(ＳＯＣ)含量是影响土壤真菌群落的关键因素ꎮ 综上所述ꎬ１２０ ｋｇ / ｈｍ２施氮量有利于当地烟草根际土壤养分循环、土
壤微生物环境的稳定及土壤健康ꎬ对于广西烟草种植区的施肥管理有一定的指导意义ꎮ
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ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｄｉｄ ｎｏｔ ｃｈａｎｇｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ. Ｔｈｅ Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔ ｒｅｓｕｌｔｓ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｔｈａｔ ｐＨꎬ ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ (ＴＰ) ｃｏｎｔｅｎｔꎬ ａｎｄ
ｎｉｔｒａｔｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ (ＮＯ－

３ ￣Ｎ) ｃｏｎｔｅｎｔ ｗｅｒｅ ｋｅｙ ｆａｃｔｏｒｓ ａｆｆｅｃｔｉｎｇ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙꎬ ｗｈｉｌｅ ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ (ＳＯＣ)
ｃｏｎｔｅｎｔ ｗａｓ ａ ｋｅｙ ｆａｃｔｏｒ ａｆｆｅｃｔｉｎｇ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ. Ｉｎ ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎꎬ ａ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｒａｔｅ ｏｆ １２０ ｋｇ / ｈｍ２ ｉｓ ｂｅｎｅｆｉｃｉａｌ
ｔｏ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｃｙｃｌｉｎｇꎬ ｔｈｅ ｓｔａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔꎬ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｈｅａｌｔｈ ｉｎ ｔｈｅ ｔｏｂａｃｃｏ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅꎬ ｐｒｏｖｉｄｉｎｇ ｕｓｅｆｕｌ
ｇｕｉｄａｎｃｅ ｆｏｒ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｉｎ ｔｈｅ ｔｏｂａｃｃｏ￣ｇｒｏｗｉｎｇ ｒｅｇｉｏｎｓ ｏｆ Ｇｕａｎｇｘｉ.

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ:　 ｔｏｂａｃｃｏꎻ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｒａｔｅꎻ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌꎻ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

　 　 烟草(Ｎｉｃｏｔｉａｎａ ｔａｂａｃｕｍ Ｌ.)是中国重要的经济

作物ꎬ其品质与土壤健康状况密切相关[１]ꎮ 氮素作

为对烟叶产量和质量影响较大的营养元素ꎬ其施用

量是优质烟叶形成的关键[２￣３]ꎻ集约化种植中氮肥的

过量施用可能破坏微生物群落平衡ꎬ进而威胁土壤

的可持续生产力ꎮ 此外ꎬ合理施氮有利于烟草植株

早生快发ꎬ促使体内碳氮代谢平衡ꎬ提高烟叶产量与

质量[４]ꎻ施氮量不足会影响烟草植株形态和根系发

育[５]ꎻ施氮量过大则易导致烟草生育后期贪青晚

熟ꎬ叶片肥厚、易碎等问题[６]ꎮ 土壤微生物作为土

壤能量和养分循环的“源”和“库”ꎬ其对环境变化十

分敏感ꎬ同时驱动着农业生态系统的关键功能ꎬ并对

土壤肥力、作物生产力及抗逆性起决定性作用[７]ꎮ
然而ꎬ烟农过于追求烟叶产量ꎬ长期不当施肥导致种

植烟草的土壤退化ꎬ烟叶品质下降及病害发生等问

题日益加剧ꎮ 当前种植烟草的土壤中氮肥用量与微

生物的响应机制尚不明确ꎮ
有研究结果表明ꎬ适宜的施氮量可改善土壤理

化性质ꎬ有利于各种微生物的生长ꎬ并通过调节氮素

供应直接影响烟草植株的生长发育及烟叶品

质[２ꎬ８]ꎮ Ｇｕ 等[９]对川黄檗幼苗的研究发现ꎬ适当的

施氮量可通过增强其根际土壤养分循环ꎬ有效调节

土壤微生物群落丰度和代谢功能ꎮ Ｌｉ 等[１０] 的研究

结果表明ꎬ施肥管理和根际效应可共同塑造特定的

土壤微生物群落ꎬ其中养分有效性与根系分泌物的

调控作用更为显著ꎮ 尽管已有大量研究结果证实氮

添加对微生物群落会产生显著影响ꎬ但烟草特有的

生物碱可能通过改变根际微环境调节微生物响应ꎮ
周喜新等[１１]在烟草根系分泌物中筛选出生物碱、萜
类、胺类和有机酸等 １１ 种潜在的化感物质ꎬ其中某

些化感物质可通过抑制氮循环ꎬ降低土壤中营养物

质的含量ꎮ 此外ꎬ化感物质与植物根际微生物群落

之间的相互作用可显著影响土壤微生物群落的结构

和功能[１２]ꎮ 目前ꎬ关于不同施氮量对烟草根际土壤

微生物群落影响及其驱动因素的研究相对较少ꎮ 因

此ꎬ探究施氮量与烟草种植区土壤微生物群落及其

功能之间的关系ꎬ对于改善土壤质量、提高烟叶品质

具有重要意义ꎮ
广西壮族自治区河池市适宜的气候条件和丰富

的土地资源ꎬ满足优质烟草生长需求ꎬ属于烟草适宜
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种植区和潜力发展区ꎮ 本研究结合河池市烟草种植

区实际生产情况ꎬ以优选烤烟品种云烟 １１６ 为试验

材料ꎬ依托烤烟￣水稻轮作模式的田块进行试验ꎬ以
当地常规施氮量为对照ꎬ探究不同施氮量下烟草根

际土壤理化性质和微生物群落的变化规律ꎬ阐明不

同氮素施用量对土壤理化性质及微生物群落的调控

机制ꎬ旨在为广西烟草高产高效栽培、土壤改良及氮

肥增效技术体系构建提供实践指导与理论支撑ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验材料与试验地概况

供试烤烟品种为云烟 １１６ꎬ于 ２０２４ 年 １ 月 １０ 日

采用漂浮育苗的方法培育ꎬ２０２４ 年 ３ 月 ３１ 日(烟草

幼苗 ４ 叶期)选取长势一致的健康烟草幼苗进行移

栽ꎮ 试验地位于广西壮族自治区河池市南丹县六寨

镇(１０７°２５′Ｅꎬ２５°１６′Ｎ)ꎬ该区域为烟叶种植适宜区

和潜力发展区ꎬ属中亚热带气候区ꎮ 烟草生长季节

月平均温度２０.０~ ２２􀆰 ５ ℃ꎬ总积温４ １００~ ４ ８００ ℃ꎬ
总日照时数６９０~８３０ ｈꎬ总降水量１ １００~ １ ２００ ｍｍꎮ
试验地为烟￣稻轮作区ꎬ地势平坦、肥力均匀ꎬ土壤类

型为淹育型水稻土ꎬ基本理化性质为 ｐＨ ６􀆰 ２７ꎬ有机

碳含量 ２３􀆰 ０４ ｇ / ｋｇꎬ有效磷含量 １７􀆰 １６ ｍｇ / ｋｇꎬ速效

钾 含 量 １７０􀆰 ７５ ｍｇ / ｋｇꎬ 水 解 性 氮 含 量 １３２􀆰 ７１
ｍｇ / ｋｇꎮ
１.２　 试验设计

以河池市常规施氮量 (１３５ ｋｇ / ｈｍ２ ) 为对照

(ＣＫ)ꎬ设置 ４ 个梯度施氮量ꎬ分别是 １０５ ｋｇ / ｈｍ２

(Ｎ１)、 １２０ ｋｇ / ｈｍ２ ( Ｎ２ )、 １５０ ｋｇ / ｈｍ２ ( Ｎ３ )、 １６５
ｋｇ / ｈｍ２(Ｎ４)ꎮ 采用随机区组设计ꎬ每个处理 ３ 次重

复ꎬ每个小区种植 ９０ 株烟草(共 ３ 行)ꎬ行距 １􀆰 ２０ ｍꎬ
株距 ０􀆰 ５０ ｍꎮ 有机肥(Ｎ 含量 ∶ Ｐ２Ｏ５含量 ∶ Ｋ２Ｏ 含

量＝１ ∶ １ ∶ ３)全部用作基肥ꎬ纯氮用量(包括基肥和

追肥)按试验设计进行ꎻ基肥与追肥比例为５ ∶ ５ꎬ在烟

草破膜掏苗阶段ꎬ将追肥作为提苗肥兑水后浇施ꎮ 各

处理间除施氮量不同外ꎬ其他管理按当地优质烟叶生

产管理进行ꎮ
１.３　 试验取样

于 ２０２４ 年 ７ 月烤烟成熟期ꎬ每个小区随机取

１５ 株烤烟根际土样混匀为 １ 个重复ꎬ每个处理 ３ 次

重复ꎬ共 １５ 份土样ꎮ 将烟株完整取出抖落松散土

壤ꎬ收集根系附近土壤装入无菌聚丙烯袋后置于冰

盒带回实验室ꎬ立即过 ２ ｍｍ 孔径筛网ꎬ去除土壤中

的细根碎石等杂质ꎮ 每个土壤样本分为 ３ 部分:其
中一部分在实验室自然风干ꎬ以测定土壤 ｐＨ、有机

碳(ＳＯＣ)含量、全氮(ＴＮ)含量、有效磷(ＡＶＰ)含量、
全磷(ＴＰ)含量等理化性质ꎻ一部分储存于－２０ ℃冰

箱用于测定土壤硝态氮 ( ＮＯ－
３ ￣Ｎ) 含量和铵态氮

(ＮＯ＋
４ ￣Ｎ)含量ꎻ一部分储存在－８０ ℃冰箱用于分析

土壤细菌和真菌群落结构ꎮ
１.４　 土壤样品测定

土壤理化性质的测定参照«土壤农化分析» [１３]

进行ꎮ ｐＨ 值使用 ｐＨ 计测定ꎻ全氮(ＴＮ)含量和有

机碳(ＳＯＣ)含量使用元素分析仪(德国 Ｅｌｅｍｅｎｔａｒ 公
司产品)测定ꎻ全磷(ＴＰ)含量采用钼锑抗比色法测

定ꎻ有效磷(ＡＶＰ)含量采用碳酸氢钠浸提￣钼锑抗比

色法测定ꎻ铵态氮(ＮＨ＋
４ ￣Ｎ)含量采用氯化钾浸提￣靛

酚蓝比色法测定ꎻ硝态氮(ＮＯ－
３ ￣Ｎ)含量采用氯化钾

浸提￣酚二磺酸比色法测定ꎮ
使用 ＣＴＡＢ 法提取土壤样品(各样本土壤用量为

０.５ ｇ)总 ＤＮＡꎬ并对提取的 ＤＮＡ 进行纯度和浓度评

估ꎬＤＮＡ 的纯度和浓度利用 ２％琼脂糖凝胶电泳进行

检测ꎬ将提取的一定量土壤样本 ＤＮＡ 用无菌水稀释

至 １ ｎｇ / μＬꎬ以稀释后的基因组 ＤＮＡ 为模板ꎬ使用带

Ｂａｒｃｏｄｅ 的特异引物(Ｐｈｕｓｉｏｎ 􀅺 Ｈｉｇｈ￣Ｆｉｄｅｌｉｔｙ ＰＣＲ
Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ ｗｉｔｈ ＧＣ Ｂｕｆｆｅｒ 试剂为美国 ＮｅｗＥｎｇｌａｎｄ
Ｂｉｏｌａｂｓ 公司产品)和高效高保真酶进行 ＰＣＲ 扩增ꎬ以
确保扩增准确性和效率ꎮ 引物对应区域进行 ＰＣＲ 扩

增:１６Ｓ ｒＲＮＡ 基因Ｖ３~ Ｖ４ 区ꎬ引物序列为正向引物

(Ｆ):５′￣ＣＣＴＡＹＧＧＧＲＢＧＣＡＳＣＡＧ￣３′ꎬ反向引物(Ｒ):
５′￣ＧＧＡＣＴＡＣＮＮＧＧＧＴＡＴＣＴＡＡＴ￣３′ꎻ真菌多样性鉴定

靶向 ＩＴＳ１ 区ꎬ引物对为 ＩＴＳ１￣５Ｆ ( Ｆ:５′￣ＧＧＡＡＧＴＡ￣
ＡＡＡＧＴＣＧＴＡＡＣＡＡＧＧ￣３′) / ＩＴＳ１￣１７３６Ｒ ( Ｒ: ５′￣ＧＣＴ￣
ＧＣＧＴＴＣＴＴＣＡＴＣＧＡＴＧＣ￣３′)ꎬＰＣＲ 产物通过 ２％琼脂

糖凝胶电泳进行检测ꎬ检测合格的 ＰＣＲ 产物立即进

行纯化ꎮ 文库构建完成后ꎬ通过 Ｑｕｂｉｔ 和 ｑＰＣＲ 进行

双重定量评估ꎬ并于测序平台上进行双端 ２５０ ｂｐ 高

通量测序ꎮ
１.５　 数据分析

烟草根际土壤各项基础数据的整理采用 Ｅｘｃｅｌ
２０１９ 软件ꎮ 土壤微生物群落分析采用 ＱＩＩＭＥ ２ 软

件和 Ｒ 软件ꎮ １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因序列参考数据库为

ＳＩＬＶＡ １３８.１ꎬＩＴＳ 的标注数据库为 ＵＮＩＴＥ ｖ８.２ꎮ 在

９７％的同源阈值下ꎬ对相同的操作分类单元(ＯＴＵ)
进行聚类ꎮ 不同施氮处理土壤之间的差异性运用
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ＳＰＳＳ ２６. ０ 软件中的单因素方差分析 ( Ｏｎｅ￣ｗａｙ
ＡＮＯＶＡ)进行评估ꎬ并采用 Ｄｕｃａｎ’ ｓ 进行多重比较

(α＝ ０􀆰 ０５)ꎮ 曼特尔(Ｍａｎｔｅｌ)检验使用 Ｒ 软件中的

ｖｅｇａｎ 包计算微生物群落与理化性质之间的相关性ꎬ
结果通过 ｇｇｃｏｒ 包结合 ＣｈｉＰｌｏｔ(ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ.ｃｈｉｐｌｏｔ.
ｏｎｌｉｎｅ / )进行可视化ꎮ 应用 ＰＩＣＲＵＳｔ２ 软件和 ＦＵＮ￣
Ｇｕｉｌｄ 软件分别对细菌和真菌群落进行功能预测ꎮ
用 Ｏｒｉｇｉｎ ２０１８ 软件和 Ｒ 软件绘图ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 不同施氮量对土壤理化性质的影响

由表 １ 可知ꎬ随着施氮量的增加ꎬ土壤中有机碳

(ＳＯＣ)含量、全氮(ＴＮ)含量、全磷(ＴＰ)含量、有效

磷( ＡＶＰ ) 含量、 硝态氮 ( ＮＯ－
３ ￣Ｎ) 含量、 铵态氮

(ＮＨ＋
４ ￣Ｎ)含量呈逐渐上升趋势ꎬｐＨ、碳氮比呈逐渐

下降趋势ꎮ 其中ꎬ与 ＣＫ 相比ꎬＮ１ 处理 ｐＨ 值显著增

加了 ３􀆰 ５８％(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬＮ４ 处理 ｐＨ 值显著降低了

３􀆰 ４１％(Ｐ< ０􀆰 ０５)ꎻＮ１ 处理 ＳＯＣ 含量显著降低了

３􀆰 ７１％(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬＮ３ 处理、Ｎ４ 处理 ＳＯＣ 含量分别

显著增加了 ３􀆰 ８１％、３􀆰 ９６％(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎻＮ１ 处理 ＴＮ
含量显著降低了 １２􀆰 ８２％(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎻＮ１ 处理 ＴＰ 含

量显著降低 ２􀆰 ２５％(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬＮ３ 处理、Ｎ４ 处理 ＴＰ
含量分别显著增加了 ２􀆰 ２５％和 ５􀆰 ６２％(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎻ
Ｎ１ 处理 ＡＶＰ 含量显著下降 ２３􀆰 ８２％(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎻＮ４
处理ＮＯ－

３ ￣Ｎ含量显著增加了 ２３􀆰 ０４％(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬＮ１
处理ＮＯ－

３ ￣Ｎ含量则显著下降了 ６􀆰 １８％(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎻＮ４
处理ＮＨ＋

４ ￣Ｎ含量显著增加了 ８３􀆰 ８２％(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ

表 １　 不同施氮量对土壤理化性质的影响

Ｔａｂｌｅ １　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｒａｔｅｓ ｏｎ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

处理 ｐＨ 有机碳含量
(ｇ / ｋｇ)

全氮含量
(ｇ / ｋｇ)

全磷含量
(ｇ / ｋｇ)

有效磷含量
(ｍｇ / ｋｇ)

硝态氮含量
(ｍｇ / ｋｇ)

铵态氮含量
(ｍｇ / ｋｇ) 碳氮比

ＣＫ ５.５８±０.０２ｂｃ １９.９４±０.１９ｂ ２.３４±０.０５ａｂ ０.８９±０ｃ ２１.６２±２.８６ａ １１.９８±０.１０ｂ ５.８７±０.１７ｂ ８.５４±０.１６ａｂ

Ｎ１ ５.７８±０ａ １９.２０±０.０２ｃ ２.０４±０.０６ｃ ０.８７±０.０１ｄ １６.４７±０ｂ １１.２４±０.１７ｃ ４.８５±０.２７ｂ ９.４３±０.２５ａ

Ｎ２ ５.６５±０.０２ｂ １９.５５±０.０８ｂｃ ２.２０±０.０１ｂｃ ０.８８±０ｃｄ ２０.４７±０.５５ａｂ １１.８２±０ｂ ５.４２±０.３３ｂ ８.９０±０.０４ａｂ

Ｎ３ ５.５４±０.０２ｃ ２０.７０±０.１３ａ ２.４１±０.１０ａｂ ０.９１±０.０１ｂ ２２.２９±０.３９ａ １２.１８±０.１１ｂ ６.８２±０.１３ｂ ８.６３±０.４３ａｂ

Ｎ４ ５.３９±０.０４ｄ ２０.７３±０.２５ａ ２.５２±０.０９ａ ０.９４±０ａ ２２.６７±０.１８ａ １４.７４±０.２８ａ １０.７９±２.２４ａ ８.２５±０.３２ｂ
所有数据均为平均值±标准差ꎮ 同列数据后不同小写字母表示处理间差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ

２.２　 根际土壤微生物群落结构的变化

从图 １Ａ 可见ꎬ在不同施氮量处理下ꎬ烟草根际

土壤中细菌主要优势门为变形菌门 ( Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅ￣
ｒｉａ)、放线菌门(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ)、绿弯菌门(Ｃｈｌｏ￣
ｒｏｆｌｅｘｉ)、酸杆菌门 ( Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ)、芽单胞菌门

(Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｏｔａ)ꎬ相对丰度为６.０１％~ ２６􀆰 ３８％ꎮ
其中ꎬ与 ＣＫ 相比ꎬＮ１ 处理、Ｎ２ 处理、Ｎ３ 处理、Ｎ４ 处

理的根际土壤中变形菌门细菌和酸杆菌门细菌相对

丰度均出现下降ꎻＮ１ 处理、Ｎ２ 处理、Ｎ４ 处理的根际

土壤中放线菌门细菌相对丰度下降ꎬ而 Ｎ３ 处理则

出现上升ꎻＮ１ 处理、Ｎ２ 处理、Ｎ３ 处理、Ｎ４ 处理的根

际土壤中绿弯菌门细菌相对丰度出现不同程度上

升ꎻＮ１ 处理、Ｎ２ 处理的根际土壤中芽单胞菌门细菌

相对丰度有所提升ꎬ而 Ｎ３ 处理、Ｎ４ 处理则有所下

降ꎮ 从图 １Ｂ 可见ꎬ不同施氮处理下根际土壤中细

菌主要优势菌属为芽单胞菌属(Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｓ)、鞘
氨 醇 单 胞 菌 属 ( Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ )、 小 单 孢 菌 属

(Ｍｉｃｒｏｍｏｎｏｓｐｏｒａ)、Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ ＿ Ｓｏｌｉｂａｃｔｅｒꎬ相对丰度

为１.０８％~ ８􀆰 ７２％ꎮ 其中ꎬ与 ＣＫ 相比ꎬＮ１ 处理、Ｎ２
处理、Ｎ３ 处理的根际土壤中芽单胞菌属细菌和鞘氨

醇单胞菌属细菌相对丰度上升ꎬ而 Ｎ４ 处理下降ꎻＮ１
处理、Ｎ２ 处理、Ｎ３ 处理、Ｎ４ 处理的根际土壤中小单

孢菌属细菌相对丰度均有所上升ꎻＮ２ 处理的根际土

壤中 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿Ｓｏｌｉｂａｃｔｅｒ 细菌相对丰度上升ꎬＮ１
处理、Ｎ３ 处理、Ｎ４ 处理出现不同程度下降ꎮ

从图 １Ｃ 可见ꎬ不同施氮量处理下烟草根际土

壤中真菌主要优势门为子囊菌门(Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ)、被
孢霉门(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ)、担子菌门(Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏ￣
ｔａ)ꎬ相对丰度为４.１５％~ ６２􀆰 ８５％ꎮ 其中ꎬ与 ＣＫ 相

比ꎬＮ１ 处理、Ｎ２ 处理、Ｎ３ 处理、Ｎ４ 处理的根际土壤

中子囊菌门真菌相对丰度均出现不同程度上升ꎬ而
被孢霉门真菌相对丰度均出现不同程度下降ꎻＮ１ 处

理、Ｎ３ 处理、Ｎ４ 处理的根际土壤中担子菌门真菌相

对丰度下降ꎬ而 Ｎ２ 处理的根际土壤中担子菌门真

菌相对丰度上升ꎮ 从图 １Ｄ 可见ꎬ不同施氮量处理

下烟草根际土壤中真菌主要优势属为青霉菌属
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(Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ)、原隐球菌属 ( Ｓａｉｔｏｚｙｍａ)、镰刀菌属

(Ｆｕｓａｒｉｕｍ)、绿核菌属(Ｕｓｔｉｌａｇｉｎｏｉｄｅａ)、暗梗单孢霉

属(Ｃｈｌｏｒｉｄｉｕｍ)ꎬ相对丰度为１.０６％~ ３４􀆰 １７％ꎮ 其

中ꎬ与 ＣＫ 相比ꎬＮ１ 处理、Ｎ２ 处理、Ｎ３ 处理、Ｎ４ 处理

的根际土壤中青霉菌属真菌和暗梗单孢霉属(Ｃｈｌｏ￣
ｒｉｄｉｕｍ)真菌相对丰度均出现不同程度上升ꎻＮ１ 处

理、Ｎ４ 处理的根际土壤中原隐球菌属真菌相对丰度

下降ꎬ而 Ｎ２ 处理、Ｎ３ 处理的根际土壤中原隐球菌

属真菌相对丰度上升ꎻＮ１ 处理、Ｎ２ 处理、Ｎ３ 处理、
Ｎ４ 处理的根际土壤中镰刀菌属真菌相对丰度均出

现了下降ꎻＮ１ 处理、Ｎ３ 处理、Ｎ４ 处理的根际土壤中

绿核菌属真菌相对丰度均出现不同程度下降ꎬ而 Ｎ２
处理的根际土壤中该菌属真菌相对丰度明显上升ꎮ

Ａ:烟草根际土壤中基于门水平的细菌相对丰度ꎻＢ:烟草根际土壤中基于属水平的细菌相对丰度ꎻＣ:烟草根际土壤中基于门水平的真菌相

对丰度ꎻＤ:烟草根际土壤中基于属水平的真菌相对丰度ꎮ ＣＫ:对照ꎬ施氮量 １３５ ｋｇ / ｈｍ２ꎻＮ１:施氮量 １０５ ｋｇ / ｈｍ２ꎻＮ２:施氮量 １２０ ｋｇ / ｈｍ２ꎻ

Ｎ３:施氮量 １５０ ｋｇ / ｈｍ２ꎻＮ４:施氮量 １６５ ｋｇ / ｈｍ２ꎮ
图 １　 不同施氮量处理烟草根际土壤细菌和真菌在门和属水平的相对丰度

Ｆｉｇ.１　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ｆｕｎｇｉ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ａｎｄ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌｓ ｉｎ ｔｏｂａｃｃｏ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ
ｒａｔｅｓ

２.３　 根际土壤微生物群落多样性的变化特征

从图 ２ 可知ꎬ随着施氮量的增加ꎬ土壤细菌群落

Ｃｈａｏ１ 指数、Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数均表现出先

上升后下降的趋势ꎬＮ２ 处理的根际土壤细菌群落多

样性指数最大ꎬＮ４ 最小ꎮ 其中ꎬ与 ＣＫ 相比ꎬＮ４ 处

理根际土壤细菌群落 Ｃｈａｏ１ 指数显著降低 (Ｐ<
０􀆰 ０５)ꎻＮ１ 处理、Ｎ４ 处理 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指

数均表现为显著降低(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ 随着施氮量的增

加ꎬ根际土壤真菌群落 Ｃｈａｏ１ 指数、Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、
Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数均表现出逐渐下降的趋势ꎬＮ１ 处理的
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根际土壤真菌群落多样性指数最大ꎬＮ４ 处理最小ꎮ
其中ꎬＮ１ 处理 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数显著高

于其他处理(Ｐ< ０􀆰 ０５)ꎻ在 ＣＫ 和各施氮量处理间

Ｃｈａｏ１ 指数均无显著差异(Ｐ>０􀆰 ０５)ꎮ

Ａ、Ｂ、Ｃ:根际土壤细菌群落 Ｃｈａｏ１ 指数、Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数ꎻＤ、Ｅ、Ｆ:根际土壤真菌群落 Ｃｈａｏ１ 指数、Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数ꎮ
ＣＫ、Ｎ１、Ｎ２、Ｎ３、Ｎ４ 见图 １ 注ꎮ 图柱上不同小写字母表示处理间差异达显著水平(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ

图 ２　 不同施氮量对烟草根际土壤细菌群落和真菌群落多样性的影响

Ｆｉｇ.２　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｒａｔｅｓ ｏｎ ｔｈｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｔｏｂａｃｃｏ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ

　 　 如图 ３ 所示ꎬ基于 Ｂｒａｙ￣Ｃｕｒｉｔｓ 距离的主坐标分

析(ＰＣｏＡ)结果表明ꎬ土壤细菌群落 ＣＫ、Ｎ１ 处理、
Ｎ２ 处理、Ｎ４ 处理间距离较近ꎬ群落结构较为相似ꎻ

而 Ｎ３ 处理与其他处理间群落结构差异较大ꎮ 土壤

真菌群落各处理间距离较远ꎬ表明施用氮肥显著改

变了土壤真菌群落的结构ꎮ

Ａ:不同施氮量处理下烟草根际土壤细菌群落的主坐标分析ꎻＢ:不同施氮量处理下烟草根际土壤真菌群落的主坐标分析ꎮ ＣＫ、Ｎ１、Ｎ２、Ｎ３、
Ｎ４ 见图 １ 注ꎮ
图 ３　 不同施氮量处理下烟草根际土壤细菌群落和真菌群落的主坐标分析(ＰＣｏＡ)
Ｆｉｇ.３　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅ ａｎａｌｙｓｉｓ (ＰＣｏＡ) ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｔｏｂａｃｃｏ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ａｐｐｌｉ￣

ｃａｔｉｏｎ ｒａｔｅｓ

２.４　 根际土壤微生物群落功能预测结果

从图 ４Ａ 可见ꎬ不同施氮量处理下烟草根际土

壤中细菌群落的功能预测类群组成和相对丰度变

化不显著ꎮ 从图 ４Ｂ 可见ꎬ不同施氮量改变了根际

土壤真菌群落生态功能ꎬ一共包括 ９ 类ꎬ主要以未

分类的腐生真菌(３９􀆰 ６８％)、真菌寄生菌￣未分类
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的腐生菌(９􀆰 ２６％)、植物病原体￣土壤腐生菌￣木质

腐生菌 ( ６􀆰 １０％)、麦角菌科内生菌￣植物病原菌

(４􀆰 ２９％)、外生菌根真菌( ４􀆰 ９７％) 为主ꎬ其中与

ＣＫ 相比ꎬＮ１ 处理、Ｎ２ 处理、Ｎ３ 处理、Ｎ４ 处理的根

际土壤真菌群落中未分类的腐生真菌、外生菌根

真菌相对丰度均出现上升ꎬ植物病原体￣土壤腐生

菌￣木质腐生菌相对丰度均下降ꎻＮ２ 处理、Ｎ４ 处理

的根际土壤真菌群落中真菌寄生菌￣未分类的腐生

菌相对丰度上升ꎬＮ１ 处理、Ｎ３ 处理其相对丰度出

现下降ꎻＮ２ 处理的根际土壤真菌群落中麦角菌科

内生菌￣植物病原菌相对丰度增加ꎬＮ１ 处理、Ｎ３ 处

理、Ｎ４ 处理其相对丰度不同程度下降ꎮ

Ａ:不同施氮量处理下烟草根际土壤细菌功能ꎻＢ:不同施氮量处理下烟草根际土壤真菌功能ꎮ ＣＫ、Ｎ１、Ｎ２、Ｎ３、Ｎ４ 见图 １ 注ꎮ
图 ４　 不同施氮量处理下烟草根际土壤细菌、真菌功能预测

Ｆｉｇ.４　 Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｔｏｂａｃｃｏ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｒａｔｅｓ

２.５　 根际土壤理化因子与根际微生物群落的相关

性分析

　 　 如图 ５ 所示ꎬｐＨ 与碳氮比呈极显著负相关(Ｐ<
０􀆰 ０１０)ꎬ与 ＳＯＣ 含量、ＴＮ 含量、ＴＰ 含量、ＮＯ－

３ ￣Ｎ含量

呈极显著负相关(Ｐ<０􀆰 ００１)ꎻＳＯＣ 含量与 ＴＮ 含量、

ＴＰ 含量、ＡＶＰ 含量、ＮＯ－
３ ￣Ｎ含量、ＮＨ＋

４ ￣Ｎ含量显著正

相关或极显著正相关(Ｐ<０􀆰 ０５０、Ｐ<０􀆰 ０１０、Ｐ<０􀆰 ００１)ꎻ
ＴＮ 含量与 ＴＰ 含量、ＡＶＰ 含量、ＮＯ－

３ ￣Ｎ含量呈显著正

相关或极显著正相关(Ｐ<０􀆰 ０５０、Ｐ<０􀆰 ０１０)ꎬ与碳氮比

呈极显著负相关(Ｐ<０􀆰 ００１)ꎻＴＰ 含量与 ＡＶＰ 含量呈
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显著正相关(Ｐ<０􀆰 ０５０)ꎬ与ＮＯ－
３ ￣Ｎ含量呈极显著正相

关(Ｐ<０􀆰 ００１)ꎬ与碳氮比呈显著负相关(Ｐ<０􀆰 ０５０)ꎻ
ＡＶＰ 含量与ＮＯ－

３ ￣Ｎ含量呈显著正相关(Ｐ<０􀆰 ０５０)ꎻ
ＮＯ－

３ ￣Ｎ含量与碳氮比呈显著负相关(Ｐ<０􀆰 ０５０)ꎮ 根际

土壤细菌群落与 ｐＨ、ＴＰ 含量、ＮＯ－
３ ￣Ｎ含量呈显著正相

关(Ｍａｎｔｅｌ’ ｓ Ｐ 处于０.００１~０􀆰 ０１０)ꎻ根际土壤真菌群

落与 ＳＯＣ 含量呈显著正相关 (Ｍａｎｔｅｌ’ ｓ Ｐ 处于

０.０１０~０􀆰 ０５０)ꎮ

ＳＯＣ:有机碳ꎻＴＮ:全氮ꎻＴＰ:全磷ꎻＡＶＰ:有效磷ꎻＮＯ－
３ ￣Ｎ:硝态氮ꎻＮＨ＋

４ ￣Ｎ:铵态氮ꎮ Ｐ 表示 Ｍａｎｔｅｌ 检验结果的统计学显著性水平ꎮ 黑线表示极

显著相关ꎬ灰线表示显著相关ꎬ浅灰线表示无显著相关ꎮ 实线表示正相关的 Ｍａｎｔｅｌ’ｓ 相关系数值ꎬ点线表示负相关的 Ｍａｎｔｅｌ’ｓ 相关系数值ꎬ
相关系数越接近 １ 或－１ꎬ说明两个矩阵之间的相关性越强ꎮ ∗表示在 ０.０５０ 水平上显著(Ｐ<０􀆰 ０５０)ꎬ∗∗表示在 ０.０１０ 水平上显著(Ｐ<
０􀆰 ０１０)ꎬ∗∗∗表示在 ０.００１ 水平上显著(Ｐ<０􀆰 ００１)ꎮ

图 ５　 烟草根际土壤微生物群落的影响因素

Ｆｉｇ.５　 Ｆａｃｔｏｒｓ ｉｎｆｌｕｅｎｃｉｎｇ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｔｏｂａｃｃｏ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ

３　 讨 论

３.１　 施氮量对烟草根际土壤理化性质的影响

科学的氮肥管理对维持土壤健康和生态平衡具

有重要作用ꎬ可助力保持土壤肥力、调节土壤 ｐＨ、促
进土壤微生物活性等[１４￣１８]ꎮ 本研究中ꎬ随着施氮量

的增加ꎬ土壤 ｐＨ 值降低ꎬＮＨ＋
４ ￣Ｎ含量和ＮＯ－

３ ￣Ｎ含量

提升ꎬ这与前人的研究结果[９ꎬ１９] 一致ꎮ 其机制可能

在于:低氮输入会刺激烟草对氮素的吸收与生长ꎻ而
高氮水平下ꎬ土壤中碱阳离子耗损加剧ꎬ同时释放更

多 Ｈ＋ꎬ既推动了根际土壤酸化ꎬ也促进了有效氮(如
ＮＨ＋

４ ￣Ｎ和ＮＯ－
３ ￣Ｎ)的累积[２０]ꎮ 此外ꎬ相较于烟草种

植前ꎬ本试验土壤 ｐＨ 均显著降低ꎬ这一方面与烟草

根系分泌的柠檬酸、苹果酸等有机酸有关ꎬ这类物质

可与土壤中的氢氧根离子结合ꎬ提升土壤溶液 Ｈ＋浓

度ꎬ进而降低 ｐＨꎻ另一方面ꎬ烟草优先吸收铵态氮等

阳离子的特性会导致土壤中阴离子相对富集ꎬ引发

盐基离子亏缺ꎬ最终产生盐基酸度[２１]ꎮ 需注意的

是ꎬ过高的ＮＯ－
３ ￣Ｎ易随水分下渗淋溶至土壤深层ꎬ甚

至进入地下水ꎬ造成养分流失[２２]ꎮ 而广西烟草种植

区降雨较充沛ꎬ土壤中ＮＯ－
３ ￣Ｎ更易随雨水冲刷大量

流失ꎬ这一养分损耗风险值得重点关注ꎮ
氮素的输入可刺激植株地上部分和地下部分生

物量的增加[２３]ꎻ同时ꎬ氮素还能缓解微生物的养分

限制ꎬ提升其生长效率和残体产量ꎬ增强残体与矿物

(特别是铁铝氧化物)的结合[２４]ꎬ这一过程有利于土

壤有机碳的转化与积累ꎬ这可能是本研究随施氮量

增加有机碳含量上升的原因ꎮ Ｓｕｎ 等[２５] 对水稻根

际土壤的研究也发现ꎬ氮添加后根系生物量的碳输

入主导了矿物结合态有机碳的增加ꎬ进而提升了土
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壤有机碳含量ꎮ 但相较种植烟草前ꎬ土壤有机碳含

量显著下降ꎬ这可能是因为烟草生长周期相对较短ꎬ
且在生长过程中对土壤养分的吸收和利用较为集

中ꎬ与一些多年生的自然植被相比ꎬ其根系分泌物的

量相对较少ꎬ导致输入土壤的有机碳总量有限[２６]ꎮ
此外ꎬ种植烟草后土壤中有效磷含量增加ꎬ这可能与

氮肥的施用有关ꎮ
３.２　 施氮量对烟草根际土壤微生物群落及多样性

的影响

　 　 与对照(ＣＫ)相比ꎬＮ１~Ｎ４ 施氮处理下烟草根际

土壤中绿弯菌门细菌的相对丰度均上升ꎬ而变形菌

门、酸杆菌门细菌的相对丰度均呈下降趋势ꎮ 已有研

究结果[２７]表明ꎬ变形菌门细菌偏好氮素丰富的环境ꎻ
酸杆菌门细菌不仅具备贫营养环境的适应能力ꎬ还拥

有分解难降解有机物的功能ꎻ绿弯菌门细菌则更倾向

于在营养充足的环境中存活ꎮ 这种微生物群落结构

的差异ꎬ可能是根际微生物长期适应当地施氮条件ꎬ
针对不同氮素供给水平形成的特异性应对策略ꎮ Ｌｉｕ
等[２８]的研究结果表明ꎬ氮、磷输入引起的土壤特征变

化影响了土壤微生物的活动ꎬ并导致微生物获取资源

策略发生变化ꎮ 不同类型的微生物对氮素的响应不

同ꎬ适宜的施氮量会使一些微生物类群相对丰度发生

变化ꎬ从而改变优势菌群ꎮ 本研究发现ꎬ与 ＣＫ 相比ꎬ
Ｎ２ 处理下烟草根际土壤中 ４ 种优势菌属(芽单胞菌

属、鞘 氨 醇 单 胞 菌 属、小 单 孢 菌 属、 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ ＿
Ｓｏｌｉｂａｃｔｅｒ)细菌的相对丰度均呈上升趋势ꎬ而这些优

势菌属在 Ｎ１ 处理和 Ｎ３ 处理下相对丰度则存在不同

程度的波动ꎮ 值得注意的是ꎬ高氮处理(Ｎ４)下ꎬ芽单

胞菌属、鞘氨醇单胞菌属、Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿Ｓｏｌｉｂａｃｔｅｒ 细菌

的相对丰度低于Ｎ１~Ｎ３ 处理ꎬ这表明过量施氮可能

降低土壤微环境的异质性[２９]ꎬ进而抑制部分对氮素

敏感的优势细菌类群的生长ꎮ
本研究发现ꎬ各处理烟草根际土壤中真菌主要

优势菌门为子囊菌门、被孢霉门、担子菌门ꎬ与前人

的研究结果[３０￣３１]一致ꎮ 与 ＣＫ 相比ꎬＮ１~ Ｎ４ 处理均

提高了子囊菌门、青霉菌属、暗梗单孢霉属等有益菌

群的相对丰度ꎬ降低有害菌群镰刀菌属真菌的相对

丰度ꎮ 这可能是由于不同施氮量打破了真菌群落对

当地常规施氮环境的长期适应ꎬ增加了有益微生物

群落ꎬ降低烟草土传病害的风险ꎬ进而改善了土壤微

生态平衡ꎮ 与 ＣＫ 相比ꎬＮ２ 处理烟草根际土壤中担

子菌门、原隐球菌属、绿核菌属真菌相对丰度分别提

高了 ５􀆰 ７２％、１４􀆰 ３８％、７７􀆰 ０２％ꎬ这表明适当降低施

氮量有利于真菌特定功能类群的富集ꎮ
本研究发现ꎬ随着施氮量增加ꎬＮ１ ~ Ｎ４ 处理的

土壤细菌群落多样性(Ｃｈａｏ１ 指数、Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、
Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数)呈先升后降趋势ꎬ其中 Ｎ２ 处理的多

样性指数最高ꎬＮ４ 处理最低ꎻＮ１~Ｎ４ 处理的土壤真

菌群落多样性呈持续下降趋势ꎬＮ４ 处理的真菌多样

性指数也是最低ꎬ且施氮显著改变了土壤微生物群

落结构ꎮ 这一现象的潜在机制可能包括两方面:一
是过量施氮会打破土壤原有养分平衡ꎬ重构养分循

环过程ꎬ降低微生物群落稳定性ꎬ最终表现为细菌多

样性先升后降、真菌多样性持续下降及群落结构的

显著分化[３２]ꎬ这与孙煜佳等[２９] 的研究结论一致ꎬ即
高氮处理对土壤细菌群落多样性的抑制作用显著强

于中低氮处理ꎻ其二ꎬ氮素输入量增加会促进土壤硝

化作用ꎬ且植物对铵态氮的吸收增强会导致根际 Ｈ＋

释放量增加ꎬ进而促进土壤中铝离子活化ꎬ这类离子

可能对植物和微生物产生毒害作用ꎬ最终导致群落

多样性下降[２３]ꎮ 值得注意的是ꎬ低氮处理(Ｎ１)对

土壤真菌群落多样性具有促进作用ꎬ推测原因可能

是低氮量处理更有利于真菌与植物根系形成共生关

系(如丛枝菌根真菌)ꎬ而这种共生关系的建立与维

持可提升真菌群落多样性[３３]ꎮ Ｓｕｎ 等[３３] 在玉米根

际土壤的研究中也证实ꎬ低水平氮输入能提高丛枝

菌根真菌多样性ꎬ高水平氮输入则显著降低其孢子

密度、侵染率、生物量及物种丰富度ꎬ而中等氮水平

可兼顾丛枝菌根真菌多样性与植物生长需求ꎮ
综上ꎬ与 ＣＫ 相比ꎬ中等施氮处理(Ｎ２)更有利

于维持烟草根际土壤微生物群落结构的稳定性并提

升其多样性ꎬ这对广西烟草种植区土壤生态系统的

碳循环与养分循环具有重要意义ꎮ
３.３　 施氮量对微生物群落的影响

本研究通过 Ｍａｎｔｅｌ 检验发现ꎬ土壤 ｐＨ、ＴＰ 含量、
ＮＯ－

３ ￣Ｎ含量是影响细菌群落结构与组成的关键环境

因子ꎬ而 ＳＯＣ 含量是显著调控真菌群落的核心因素ꎬ
这一结果与 Ｗａｎｇ 等[３４]、Ｒｏｕｓｋ 等[３５] 的研究结论一

致ꎮ 已有研究结果证实ꎬ细菌对土壤环境变化的响应

更为敏感[３６]ꎮ 本研究中ꎬ不同施氮量通过改变土壤

ｐＨ 值、养分含量(如 ＴＰ 含量、ＮＯ－
３ ￣Ｎ含量)等关键因

子ꎬ直接影响细菌的生长、繁殖及代谢过程ꎬ进而驱动

细菌群落组成与结构发生改变ꎮ 相比之下ꎬ真菌具有

较长的生命周期和较低的群落周转率ꎬ对土壤环境变
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化的适应性相对更强[３７]ꎬ这与本研究中真菌群落仅

受 ＳＯＣ 含量显著影响的结果相吻合ꎮ 此外ꎬＷａｎｇ
等[３８]研究指出ꎬ真菌群落的构建过程主要受植物根

系特征调控ꎬ而非土壤养分因子ꎬ根系分泌物可作为

真菌生长所需的碳源与能量来源ꎬ同时还能通过化学

信号调控真菌的生长繁殖ꎮ 基于此ꎬ本研究推测ꎬ在
不同施氮水平下ꎬ真菌可能通过与植物根系或其他微

生物建立相互作用(如共生、协同代谢)ꎬ从而适应土

壤环境的变化ꎮ

４　 结 论

本研究系统探究了不同施氮量对云烟 １１６ 根际

土壤理化性质、微生物群落结构及其功能特征的影

响ꎮ 结果表明ꎬ随着施氮量增加ꎬ土壤 ｐＨ 值降低ꎬ
而土壤养分含量呈逐步上升趋势ꎻ与当地常规施氮

量处理 (１３５ ｋｇ / ｈｍ２ꎬＣＫ) 相比ꎬ适当减施氮肥至

１２０ ｋｇ / ｈｍ２(Ｎ２ 处理)可显著提升根际土壤细菌群

落多样性ꎬ同时促进有益微生物类群富集ꎬ抑制有害

微生物群落繁殖ꎬ而过量增施氮肥至 １６５ ｋｇ / ｈｍ２

(Ｎ４ 处理)则导致土壤微生物群落多样性下降ꎬ优
势微生物类群的富集效应减弱ꎮ 综上所述ꎬ在当地

常规施氮量基础上适当减施氮肥ꎬ更有利于优化烟

草根际土壤养分循环效率、维持土壤微生物环境稳

定性及提升土壤健康水平ꎮ 本研究结果为广西壮族

自治区河池种植烟草地区的科学施肥管理提供了理

论依据与实践指导ꎮ

参考文献:

[１] 　 田　 震ꎬ张　 灿ꎬ孙晋浩ꎬ等. 酒糟有机肥施用对植烟土壤养分

和真菌群落结构的影响[Ｊ] . 土壤ꎬ２０２４ꎬ５６(３):５３３￣５３９.

[２] 　 邢云霞ꎬ刘世亮ꎬ刘　 芳ꎬ等. 施氮量对豫中烟区植烟土壤无机

氮含量和氮素吸收的调控[ Ｊ] . 水土保持学报ꎬ２０１５ꎬ２９(５):

２６６￣２７２.

[３] 　 邢云霞ꎬ刘世亮ꎬ朱金峰ꎬ等. 施氮调控豫中烟区烤烟品质及经

济效益研究[Ｊ] . 干旱地区农业研究ꎬ２０１７ꎬ３５(６):２０１￣２０８.

[４] 　 王红丽ꎬ杨惠娟ꎬ苏　 菲ꎬ等. 氮用量对烤烟成熟期叶片碳氮代

谢及萜类代谢相关基因表达的影响[Ｊ] . 中国烟草学报ꎬ２０１４ꎬ

２０(５):１１６￣１２０.

[５] 　 周健飞ꎬ武云杰ꎬ薛　 刚ꎬ等. 南阳烟区施氮量对烤烟品种 ＧＳ

同工酶及氮代谢指标的影响[Ｊ] . 中国农业科技导报ꎬ２０１８ꎬ２０
(１１):４４￣５３.

[６] 　 曹加园ꎬ蔡宪杰ꎬ邓　 涛ꎬ等. 宣威烟区 ３ 个烤烟品种适宜施氮

量研究[Ｊ] . 中国农学通报ꎬ２０２３ꎬ３９(１８):４３￣５１.

[７] 　 ＨＡＲＴＭＡＮＮ Ｍꎬ ＳＩＸ Ｊ. Ｓｏｉｌ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ ｉｎ

ａｇｒｏｅｃｏｓｙｓｔｅｍｓ[ Ｊ] . Ｎａｔｕｒｅ Ｒｅｖｉｅｗｓ Ｅａｒｔｈ ＆ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔꎬ２０２３ꎬ
４:４￣１８.

[８] 　 葛生珍ꎬ罗　 力ꎬ牛　 静ꎬ等. 不同施氮量对土壤理化性质及微

生物的影响[Ｊ] . 中国农学通报ꎬ２０１３ꎬ２９(３６):１６７￣１７１.
[９] 　 ＧＵ Ｙ Ｚꎬ ＣＨＥＮ Ｘ Ｌꎬ ＳＨＥＮ Ｙꎬ ｅｔ ａｌ. Ｔｈｅ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｏｆ ｎｕｔｒｉｅｎｔ

ｃｙｃｌｅꎬｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｎｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｔｏ
ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｐｈｅｌｌｏｄｅｎｄｒｏｎ ｃｈｉｎｅｎｓｅ
Ｓｃｈｎｅｉｄ ｓｅｅｄｌｉｎｇｓ[Ｊ]. Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙꎬ２０２３ꎬ１４:１３０２７７５.

[１０] ＬＩ Ｒ Ｃꎬ ＲＥＮ Ｃ Ｙꎬ ＷＵ Ｌ Ｋꎬ ｅｔ ａｌ. Ｆｅｒｔｉｌｉｚｉｎｇ￣ｉｎｄｕｃｅｄ ａｌｔｅｒａｔｉｏｎｓ
ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｐｒｏｆｉｌｅｓ ｉｎ ｓｏｉｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｃｙｃｌｉｎｇ ｃｌｏｓｅｌｙ ａｓｓｏ￣
ｃｉａｔｅ ｗｉｔｈ ｃｒｏｐ ｙｉｅｌｄ [ Ｊ] . Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｒｅｓｅａｒｃｈꎬ ２０２３ꎬ ２３１:
１１６１９４.

[１１] 周喜新ꎬ袁世林ꎬ杨　 柳ꎬ等. 连作烟草根系分泌物鉴定及潜在

化感物质的筛选研究[ Ｊ] . 中国农业科技导报ꎬ２０２４ꎬ２６(７):
１３６￣１４６.

[１２] ＳＣＨＡＮＤＲＹ Ｎꎬ ＢＥＣＫＥＲ Ｃ. Ａｌｌｅｌｏｐａｔｈｉｃ ｐｌａｎｔｓ:ｍｏｄｅｌｓ ｆｏｒ ｓｔｕｄ￣
ｙｉｎｇ ｐｌａｎｔ￣ｉｎｔｅｒｋｉｎｇｄｏｍ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ[Ｊ] . Ｔｒｅｎｄｓ ｉｎ Ｐｌａｎｔ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ
２０２０ꎬ２５(２):１７６￣１８５.

[１３] 鲍士旦. 土壤农化分析[Ｍ]. ３ 版. 北京:中国农业出版社ꎬ
２０００.

[１４] 王　 政ꎬ韩家宝ꎬ农尚健ꎬ等. 施氮量对烤烟根际土壤理化性质

及细菌群落的影响[ Ｊ] . 南方农业学报ꎬ２０２５ꎬ５６(４):１０８９￣
１１００.

[１５] 刘春铄ꎬ方　 晶ꎬ刘　 蕊ꎬ等. 不同施氮水平对栽培人参皂苷含

量及根际土壤的影响[ Ｊ] . 江苏农业科学ꎬ２０２５ꎬ５３(７):１６０￣
１７１.

[１６] 杨　 铭ꎬ王红军ꎬ贾利元. 轮耕方式与生物炭还田对土壤碳氮

组分及小麦产量的影响[ Ｊ] . 江苏农业科学ꎬ２０２４ꎬ５２( １７):
２４６￣２５２.

[１７] 李宏城ꎬ高正峰ꎬ李先伟ꎬ等. 有机肥替代氮肥对烟草青枯病发

生及土壤微生物群落的影响[ Ｊ] . 江苏农业科学ꎬ２０２４ꎬ５２
(１８):２６１￣２６９.

[１８] 刘东明ꎬ郭宇轩ꎬ童晨晓ꎬ等. 烟秆炭基肥对植烟土壤氮组分及

微生物群落结构的影响[Ｊ] . 南方农业学报ꎬ２０２４ꎬ５５(４):９３２￣
９４１.

[１９] ＸＵ Ａ Ｘꎬ ＬＩ Ｌ Ｌꎬ ＸＩＥ Ｊ Ｈꎬ ｅｔ ａｌ. Ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ａｍｍｏｎｉａ￣ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ
Ａｒｃｈａｅａ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｄｙｎａｍｉｃｓ ｉｎ ｒｅ￣
ｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ｌｏｎｇ￣ｔｅｒｍ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ[Ｊ]. Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ
Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｒｅｓｅａｒｃｈ ａｎｄ Ｐｕｂｌｉｃ Ｈｅａｌｔｈꎬ２０２２ꎬ１９(５):２７３２.

[２０] ＴＩＡＮ Ｄ Ｓꎬ ＮＩＵ Ｓ Ｌ. Ａ ｇｌｏｂａｌ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ａｃｉｄｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｃａｕｓｅｄ
ｂｙ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ａｄｄｉｔｉｏｎ[Ｊ] . Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｒｅｓｅａｒｃｈ Ｌｅｔｔｅｒｓꎬ２０１５ꎬ１０
(２):２４０１９.

[２１] 查宇璇ꎬ冉　 茂ꎬ周鑫斌. 烟田土壤酸化原因及调控技术研究

进展[Ｊ] . 土壤ꎬ２０２２ꎬ５４(２):２１１￣２１８.
[２２] ＬＩ Ｋ Ｘꎬ ＬＩＮ Ｈ Ｍꎬ ＨＡＮ Ｍꎬ ｅｔ ａｌ. Ｓｏｉｌ ｍｅｔａｇｅｎｏｍｉｃｓ ｒｅｖｅａｌｓ ｔｈｅ

ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｏｎ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ￣ｃｙｃｌｅ
ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｏｆ Ｐａｎａｘ ｇｉｎｓｅｎｇ[Ｊ] . Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ
ｉｎ Ｐｌａｎｔ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ２０２４ꎬ１５:１４１１０７３.

[２３] ＹＡＮＧ Ｙꎬ ＣＨＥＮ Ｘ Ｌꎬ ＬＩＵ Ｌ Ｘꎬ ｅｔ ａｌ. Ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｗｅａｋｅｎｓ
ｔｈｅ ｌｉｎｋａｇｅ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｏｉｌ ｃａｒｂｏｎ ａｎｄ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ:ａ ｇｌｏｂａｌ ｍｅｔａ￣

１６９杨雄伟等:施氮量对烟草根际土壤微生物群落及功能的影响



ａｎａｌｙｓｉｓ[Ｊ]. Ｇｌｏｂａｌ Ｃｈａｎｇｅ Ｂｉｏｌｏｇｙꎬ２０２２ꎬ２８(２１):６４４６￣６４６１.
[２４] ＬＩＮＧ Ｊꎬ ＤＵＮＧＡＩＴ Ｊ Ａ Ｊꎬ ＤＥＬＧＡＤＯ￣ＢＡＱＵＥＲＩＺＯ Ｍꎬ ｅｔ ａｌ.

Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ｔｈｒｅｓｈｏｌｄｓ ｃｏｎｔｒｏｌ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｎ ｃａｒｂｏｎ
ａｃｃｒｕａｌ ｉｎ ｃｒｏｐｌａｎｄｓ ｗｏｒｌｄｗｉｄｅ [ Ｊ ] . Ｎａｔｕｒｅ Ｃｏｍｍｕｎｉｃａｔｉｏｎｓꎬ
２０２５ꎬ１６(１):３００９.

[２５] ＳＵＮ Ｔꎬ ＭＡＯ Ｘ Ｌꎬ ＨＡＮ Ｋ Ｆꎬ ｅｔ ａｌ. Ｎｉｔｒｏｇｅｎ ａｄｄｉｔｉｏｎ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ
ｓｏｉｌ ｐａｒｔｉｃｕｌａｔｅ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ｖｉａ ｐｌａｎｔ ｃａｒｂｏｎ ｉｎｐｕｔ ｗｈｅｒｅａｓ ｒｅ￣
ｄｕｃｅｄ ｍｉｎｅｒａｌ￣ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ｔｈｒｏｕｇｈ ａｔｔｅｎｕａｔｉｎｇ ｍｉｎｅｒ￣
ａｌ ｐｒｏｔｅｃｔｉｏｎ ｉｎ ａｇｒｏｅｃｏｓｙｓｔｅｍ[ Ｊ] . Ｓｃｉｅｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ Ｔｏｔａｌ Ｅｎｖｉｒｏｎ￣
ｍｅｎｔꎬ２０２３ꎬ８９９:１６５７０５.

[２６] 雷燕萍. 烟稻轮作区不同耕作方式土壤微生物多样性的研究

[Ｄ]. 南京:南京农业大学ꎬ２０１６.
[２７] 张小莉ꎬ李宙文ꎬ罗夏燕ꎬ等. 配施微生物菌剂对烤烟根际土壤

微生物群落多样性的影响[Ｊ] . 西南农业学报ꎬ２０２５ꎬ３８(４):１￣
１５.

[２８] ＬＩＵ Ｍ Ｈꎬ ＧＡＮ Ｂ Ｐꎬ ＬＩ Ｑꎬ ｅｔ ａｌ. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ａｎｄ
ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ａｄｄｉｔｉｏｎ ｏｎ ｓｏｉｌ ｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ ａｎｄ
ｓｔｏｉｃｈｉｏｍｅｔｒｙ ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｆｉｒ ( Ｃｕｎｎｉｎｇｈａｍｉａ ｌａｎｃｅｏｌａｔａ) ｆｏｒｅｓｔｓ
[ Ｊ] . Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ Ｐｌａｎｔ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ２０２２ꎬ１３:８３４１８４.

[２９] 孙煜佳ꎬ陆　 梅ꎬ赵旭燕ꎬ等. 纳帕海高寒退化草甸土壤细菌群

落结构对氮添加的响应[Ｊ] . 生态环境学报ꎬ２０２５ꎬ３４(２):２３３￣
２４６.

[３０] 胡骞予ꎬ赵娅红ꎬ吕怡颖ꎬ等. 生物炭不同施用量对烟草根际土

壤真菌群落结构的影响[ Ｊ] . 西南农业学报ꎬ２０２３ꎬ３６( １０):
２２５４￣２２６０.

[３１] 李正风ꎬ钟　 莉ꎬ朱　 杰ꎬ等. 云南烟草根际土壤真菌群落演替

特征[Ｊ] . 西南农业学报ꎬ２０２０ꎬ３３(７):１５４５￣１５５３.

[３２] 刘红梅ꎬ张海芳ꎬ皇甫超河ꎬ等. 长期氮添加对贝加尔针茅草原

土壤微生物群落多样性的影响[Ｊ] . 农业环境科学学报ꎬ２０１７ꎬ
３６(４):７０９￣７１７.

[３３] ＳＵＮ Ｊ Ｎꎬ ＺＨＡＯ Ｊꎬ ＨＵＯ Ｊ Ｓꎬ ｅｔ ａｌ. Ｔｈｅ ｂａｌａｎｃｅ ｂｅｔｗｅｅｎ ａｒｂｕｓ￣
ｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｐｌａｎｔ ｇｒｏｗｔｈ ｂｅｎｅｆｉｔｓ ｆｒｏｍ
ｏｐｔｉｍｉｚｉｎｇ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｉｎｐｕｔｓ ｉｎ ａｇｒｏｅｃｏｓｙｓｔｅｍｓ [ Ｊ] . Ａｐｐｌｉｅｄ Ｓｏｉｌ
Ｅｃｏｌｏｇｙꎬ２０２３ꎬ１８７:１０４８３４.

[３４] ＷＡＮＧ Ｘ Ｄꎬ ＦＥＮＧ Ｊ Ｇꎬ ＡＯ Ｇꎬ ｅｔ ａｌ. Ｇｌｏｂａｌｌｙ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ａｄｄｉｔｉｏｎ
ａｌｔｅｒｓ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅꎬｂｕｔ ｈａｓ ｍｉｎｏｒ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｎ
ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｒｉｃｈｎｅｓｓ [ Ｊ] . Ｓｏｉｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｂｉｏ￣
ｃｈｅｍｉｓｔｒｙꎬ２０２３ꎬ１７９:１０８９８２.

[３５] ＲＯＵＳＫ Ｊꎬ ＢÅÅＴＨ Ｅꎬ ＢＲＯＯＫＥＳ Ｐ Ｃꎬ ｅｔ ａｌ. Ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｎｄ
ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｃｒｏｓｓ ａ ｐＨ ｇｒａｄｉｅｎｔ ｉｎ ａｎ ａｒａｂｌｅ ｓｏｉｌ[Ｊ] . Ｔｈｅ
ＩＳＭＥ Ｊｏｕｒｎａｌꎬ２０１０ꎬ４(１０):１３４０￣１３５１.

[３６] ＨＵＡＮＧ Ｒ Ｌꎬ ＣＲＯＷＴＨＥＲ Ｔ Ｗꎬ ＳＵＩ Ｙ Ｙꎬ ｅｔ ａｌ. Ｈｉｇｈ ｓｔａｂｉｌｉｔｙ
ａｎｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｃａｐａｃｉｔｙ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｐｒｏｍｏｔｅ ｔｈｅ ｒａｐｉｄ
ｒｅｄｕｃｔｉｏｎ ｏｆ ｅａｓｉｌｙ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｎｇ ｃａｒｂｏｎ ｉｎ ｓｏｉｌ [ Ｊ] . Ｃｏｍｍｕｎｉｃａ￣
ｔｉｏｎｓ Ｂｉｏｌｏｇｙꎬ２０２１ꎬ４(１):１３７６.

[３７] ＷＵ Ｃ Ｘꎬ ＹＡＮ Ｂ Ｓꎬ ＷＥＩ Ｆ Ｒꎬ ｅｔ ａｌ. Ｌｏｎｇ￣ｔｅｒｍ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｎｉ￣
ｔｒｏｇｅｎ ａｎｄ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒｓ ｃｈａｎｇｅｓ ｔｈｅ ｐｒｏｃｅｓｓ ｏｆ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ
ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ ｂｙ ａｆｆｅｃｔｉｎｇ ｋｅｙｓｔｏｎｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ ｃｒｏｐ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｍｉ￣
ｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ[ Ｊ] . Ｓｃｉｅｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ Ｔｏｔａｌ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔꎬ２０２３ꎬ８９７:
１６５２３９.

[３８] ＷＡＮＧ Ｊꎬ ＬＩＡＯ Ｌ Ｒꎬ ＷＡＮＧ Ｇ Ｌꎬ ｅｔ ａｌ. Ｎ￣ｉｎｄｕｃｅｄ ｒｏｏｔ ｅｘｕｄａｔｅｓ
ｍｅｄｉａｔｅ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｆｕｎｇａｌ ａｓｓｅｍｂｌｙ ａｎｄ ａｆｆｅｃｔ ｓｐｅｃｉｅｓ
ｃｏｅｘｉｓｔｅｎｃｅ[ Ｊ] . Ｓｃｉｅｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ Ｔｏｔａｌ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔꎬ ２０２２ꎬ ８０４:
１５０１４８.
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