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生物有机肥对核桃园土壤细菌群落结构的影响

张凯煜ꎬ谷　 洁ꎬ王小娟ꎬ高　 华
( 西北农林科技大学资源环境学院ꎬ陕西 杨凌 ７１２１００ )

摘　 要:为了探究生物有机肥对核桃园土壤细菌群落的影响ꎬ采用 １６ｓ ｒＲＮＡ 高通量测序技术ꎬ研究了不施肥

(ＣＫ)、常规施肥(ＴＮ)和施生物有机肥(ＴＢ)３ 个处理土壤细菌群落多样性和结构组成ꎮ 结果表明ꎬＴＢ 处理中土壤有

机质、全氮、全磷比 ＣＫ 处理分别提高了 ４６.３％、３０.６％和 ５０.８％ꎮ ＴＢ 处理 α－多样性指数均为最高ꎬ而 ＴＮ 处理中香浓

指数和 ＡＣＥ 指数较 ＣＫ 处理分别降低了 ０.５％ 和 １.２％ꎮ 在门水平上ꎬ变形菌门(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)、放线菌门(Ａｃｔｉ￣
ｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)、酸杆菌门(Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ)、拟杆菌门(Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ)、芽单胞菌门(Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ)为优势类群ꎬ共占细

菌总量的 ８５.２％~９０.６％ꎮ 鞘脂单细胞菌属(Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ)和节杆菌属(Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ)为主要属ꎬ其相对丰度在 ＴＢ 处

理较 ＣＫ 处理分别增加了 １７.６％和 ５６.６％ꎬ较 ＴＮ 处理分别增加了 ５１.５％和 １０４.３％ꎮ 冗余分析结果表明ꎬ环境因子解

释了细菌群落变化的 ９４.６％ꎬ土壤有机质、碱解氮和速效钾含量是造成核桃园土壤细菌群落结构差异的主要原因ꎮ
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　 　 土壤微生物是土壤生态系统中的重要组成部

分ꎬ对土壤物质转化和养分循环ꎬ维持土壤肥力和

可持续利用至关重要ꎬ在农业土壤生态系统中的作

用越来越受到关注[１－２]ꎮ 核桃在黄龙县栽培历史悠
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久[３]ꎮ 近年来ꎬ农民粗放式的施肥管理模式存在盲

目性ꎬ长期大量施用化肥也会影响土壤微生物活

性ꎬ进而降低作物的产量和品质ꎬ并造成一定的环

境问题[４－５]ꎮ
生物有机肥是将外源功能菌接种到堆肥产品ꎬ

即以畜禽粪便、农作物秸秆等为原料ꎬ经腐熟的有

机肥产品ꎮ 具有生物肥料和有机肥效应ꎬ有利于增

产增收ꎬ还能培肥土壤ꎬ减少化肥的用量ꎬ同时实现

农业废弃物资源化利用[６－７]ꎮ 张婷婷[８] 研究了不同

施肥对核桃生长和品质的影响ꎬ提出施用生物菌肥

和骨粉可有效提高核桃园土壤中有机质含量ꎮ 杨

建荣等[９]发现ꎬ生物有机肥的应用能显著提高核桃

产量ꎬ改善土壤保水性和供肥能力ꎮ 研究表明ꎬ施
用生物有机肥能调节土壤中微生物组成[１０]ꎬ提高作

物抗病性[１１－１２]ꎬ使土壤健康发展ꎮ 杜滢鑫等[１３] 利

用 ＰＣＲ－ＤＧＧＥ 和 Ｂｉｏｌｏｇ 发现不同植物根际土壤微

生物组成不同ꎮ Ａｒａúｊｏ 等[１４] 通过 Ｔ－ＲＦＬＰ 方法发

现ꎬ土地退化降低了土壤细菌的多样性ꎬ影响了细

菌群落结构组成ꎮ 由于高通量测序技术具有测序

深度深和获得数据量大等优点ꎬ可揭示复杂微生物

群落的多样性ꎬ加快了环境中不可培养和痕量微生

物的研究[１５]ꎬ已成为研究微生物群落变化的主要方

法之一ꎮ 朱金山等[１６] 利用高通量测序技术对不同

沼灌年限稻田土壤的微生物群落结构进行了分析ꎬ
从门、纲、目、科、属 ５ 个水平上全面展示了稻田土壤

微生物群落结构的分布ꎮ 在化肥和生物有机肥处

理下ꎬ土壤细菌群落的响应差异ꎬ不同处理土壤微

生物区系的差异如何? 哪些关键因素能够影响微

生物进而调控土壤养分循环ꎬ还需要进一步研究ꎮ
本研究在试验区设置了不同施肥处理试验ꎬ采

用高通量测序法比较不同施肥种类对土壤细菌群

落结构和多样性的影响ꎬ并结合土壤性状揭示细菌

群落变化的驱动因子ꎬ旨在从土壤微生物生态的角

度丰富生物有机肥的促生理论ꎬ阐明施肥管理措施

影响土壤肥力的生物学机制ꎬ为指导核桃合理施肥

提供理论支撑ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验设计

试验于 ２０１６ 年 ９ 月在陕西省延安市黄龙县三

岔乡进行(１０９°８３′ Ｎꎬ３５°５８Ｅ)ꎬ供试品种为香铃ꎮ
供试的生物有机肥由西北农林科技大学自制(添加

的主要功能菌为解磷菌和解钾菌ꎬ有效活菌数达 ２.８
×１０８ ｃｆｕ􀅰ｇ－１)ꎬ有机质含量 ２８.３％、氮(Ｎ) ３.８％、磷
(Ｐ ２Ｏ５) ２.６％、钾(Ｋ２Ｏ) ３.１％ꎮ 试验设置 ３ 个处理ꎬ

ＣＫ(不施肥)ꎬＴＮ(常规施肥ꎬ施肥量为复合肥 １ ３５０
ｋｇ􀅰ｈｍ－２ꎬ含 Ｎ １５％、Ｐ ２Ｏ５１５％、Ｋ２Ｏ １５％)ꎬＴＢ(施
生物有机肥ꎬ施肥量为 ５ ３２５ ｋｇ􀅰ｈｍ－２ꎬ以化肥养分

氮含量折算即 Ｎ ２０２. ５ ｋｇ􀅰ｈｍ－２、Ｐ ２ Ｏ５ １３８ ｋｇ􀅰
ｈｍ－２、Ｋ２Ｏ １６５ ｋｇ􀅰ｈｍ－２)ꎮ 一年两次施肥ꎬ即基肥、
追肥ꎬ施肥量各占 ５０％ꎮ
１.２　 土壤样品采集

于 ２０１７ 年 ９ 月沿种植行ꎬ树干周围 ５０ ｃｍ 的根

系密集分布区ꎬ使用“ Ｓ 形”五点法采集土壤样品ꎮ
采样时去掉易受水分及各种环境因素影响的表层

干土后ꎬ取 ５ ~ ２０ ｃｍ 土壤样品ꎬ用无菌镊子去除残

留根系后装入无菌自封袋ꎬ用冰盒迅速带回实验

室ꎮ 取 １ 份样品经冷冻干燥后ꎬ用于微生物群落结

构分析ꎬ另 １ 份风干过筛ꎬ用来测定理化指标ꎮ
１.３　 测定项目与方法

１.３.１　 土壤 ＤＮＡ 提取　 土壤样品 ＤＮＡ 使用 ＦａｓｔＤＮＡ
ＳＰＩＮ Ｋｉｔ ｆｏｒ Ｓｏｉｌ(ＭＰ Ｂｉｏｍｅｄｉｃａｌｓꎬ美国)进行提取ꎮ 利

用 Ｎａｎｏｄｒｏｐ Ｓｐｅｃｔｒｏｐｈｏｔｏｍｅｔｅｒ ＮＤ － １０００ ( Ｔｈｅｒｍｏ
Ｆｉｓｈｅｒ Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃꎬ美国) 检测 ＤＮＡ 浓度和纯度ꎬ确保

样品浓度和纯度合格后ꎬ保存于－８０℃冰箱ꎮ
１.３.２　 高通量测序　 将土壤 ＤＮＡ 样品寄送至北京

诺禾致源科技股份有限公司ꎬ进行 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因

Ｖ３－Ｖ４ 可变区高通量测序ꎮ 通过 ＵＰＡＲＳＥ 将序列

在 ９７％相似水平下进行聚类ꎬ获得可操作分类单元

(ＯＴＵｓ)ꎮ 利用 ＱＩＩＭＥ 进行抽平、ＲＤＰ 分类ꎬ得到样

品 ＯＴＵｓ 详细的注释结果ꎬ进行后续分析ꎮ
１.３.３　 土壤理化性质的测定 　 测定方法参考土壤

农化分析[１７]ꎮ
１.４　 数据处理与分析

数据采用 ＳＰＳＳｖ １９.０ 进行统计分析和方差分

析(ＬＳＤꎬＰ<０. ０５)ꎬ用 Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ Ｅｘｃｅｌ ２０１３ 进行绘

图ꎮ 利用 ＣＡＮＯＣＯ ４.５ 软件进行冗余分析ꎬＲ 软件

绘制热度图ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 土壤化学性质

从表 １ 可以看出ꎬ与 ＣＫ 处理相比ꎬＴＢ 处理中

有机质、全氮、全磷分别增加了 ４６. ３％、３０. ６％和

５０.８％ꎮ 生物有机肥的施用显著提高了核桃园土壤

中全磷、全氮和有机质含量(Ｐ<０.０５)ꎮ 全钾含量在

不同处理间无显著差异ꎬ在 １４.３~１４.６ ｇ􀅰ｋｇ－１波动ꎮ
各处理速效养分含量大小顺序为:ＴＢ>ＴＮ>ＣＫꎬ其中

ＴＢ 处理速效磷和速效钾含量分别达 ＣＫ 处理 １.７６
倍和 １.７８ 倍ꎮ
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２.２　 土壤细菌群落多样性

高通量测序结果显示每个样品 ＯＴＵｓ 稀释性曲

线均趋于平坦(图 １)ꎬ说明测序数据量和测序深度

合理ꎬ可包括土壤样品中的大部分的细菌类型ꎮ 分

析了代表微生物群落 α －多样性的辛普森指数、
Ｃｈａｏ１、香浓指数和 ＡＣＥ 指数ꎬ其值越高表示微生物

多样性、物种丰富度越高[１８]ꎮ 由图 ２ 可见ꎬＴＢ 处理

α－多样性指数均高于 ＣＫ 和 ＴＮ 处理ꎬ而 ＴＮ 处理香

浓指数和 ＡＣＥ 指数有所降低ꎮ
２.３　 土壤细菌群落结构

基于门水平ꎬ分析了不同土壤样本序列(图 ３)ꎬ
共得到 ３５ 个门水平类群ꎮ 结果显示优势类群包括

变形菌门(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)、放线菌门(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)、
图 １　 土壤样本稀释曲线

Ｆｉｇ.１　 Ｒａｒｅｆａｃｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ

表 １　 不同施肥处理下的土壤化学性质

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｏｉｌ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｐＨ

有机质
Ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ
/ (ｇ􀅰ｋｇ－１)

全氮
Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ
/ (ｇ􀅰ｋｇ－１)

全磷
Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ

/ (ｇ􀅰ｋｇ－１)

全钾
Ｔｏｔａｌ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ
/ (ｇ􀅰ｋｇ－１)

碱解氮
Ａｌｋａｌｉ￣ｈｙｄｒｏｌｙｚａｂｌｅ Ｎ

/ (ｍｇ􀅰ｋｇ－１)

速效磷
Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｐ
/ (ｍｇ􀅰ｋｇ－１)

速效钾
Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｋ
/ (ｍｇ􀅰ｋｇ－１)

ＣＫ ８.０３±０.００５ａ １０.８±０.４４６ａ ０.６２±０.００２ｂ ０.５９±０.００２ｂ １４.６±０.４２９ａ ３３.９±０.６８９ｂ ２９.８±０.５２２ｂ １９０±０.６５３ｃ
ＴＮ ８.０２±０.００５ａ １２.１±０.２１２ｂ ０.７０±０.００５ｂ ０.８１±０.０１０ａ １４.５±０.０６０ａ ３８.３±０.１５５ａｂ ３０.４±０.２０８ｂ ２３０±１.５６２ｂ
ＴＢ ７.９８±０.００８ａ １５.８±０.１２６ｃ ０.８１±０.００８ａ ０.８９±０.００８ａ １４.３±０.１７０ａ ４０.７±０.２８６ａ ５２.４±０.３１４ａ ３３８±０.２８７ａ

　 　 注:平均值±标准误(ｍｅａｎ±ＳＤ)ꎬｎ＝ ３ꎻ 同一行不同字母表示差异显著(Ｐ<０.０５)ꎮ
Ｎｏｔｅ:Ｍｅａｎ±ＳＤꎬｎ＝ ３. Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｅｔｔｅｒｓ ｏｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｌｉｎｅ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ (Ｐ<０.０５) .

图 ２　 不同施肥处理下的土壤细菌群落 α－多样性指数

Ｆｉｇ.２　 Ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ α－ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

酸杆菌门(Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ)、拟杆菌门(Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ)ꎬ
芽单胞菌门(Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ)ꎬ共占细菌总量的

８５.２％~９０.６％ꎮ 进一步比对分析ꎬ共得到 ２９１ 个属水

平类 群ꎬ 其 中 鞘 脂 单 细 胞 菌 属 ( Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓꎬ
ｐｈｙｌｕｍ￣Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａꎬ ６.６％ ~ １０.０％)节杆菌属(Ａｒ￣

ｔｈｒｏｂａｃｔｅｒꎬ ｐｈｙｌｕｍ￣Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａꎬ ２.３％ ~ ４.７％)为优

势类群(图 ４)ꎬＴＢ 处理较 ＣＫ 处理分别增加了 １７.６％
和 ５６.６％ꎬ较 ＴＮ 处理分别增加了 ５１.５％和 １０４.３％ꎮ

以门水平上细菌相对丰度和与土壤 ｐＨ、有机

质、碱解氮、全氮、速效磷、全磷、速效钾、全钾进行冗
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图 ３　 基于门水平的不同施肥处理下土壤细菌群落组成

Ｆｉｇ.３　 Ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ

图 ４　 不同施肥处理下的土壤细菌群落优势菌属

Ｆｉｇ.４　 Ｐｒｅｄｏｍｉｎａｎｔ ｇｅｎｅｒａ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ
ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

余分析(图 ５)ꎬ可分析细菌群落和多个响应变量(土
壤理化性质)之间的关系[１９]ꎮ 结果显示ꎬ所选取的

环境因子共解释细菌群落变化的 ９４.６％ꎬＲＤ１ 轴解

释了 ８２.５％ꎬＲＤ２ 轴解释了 １２.１％ꎮ 其中土壤有机

质、碱解氮和速效钾含量为不同施肥处理间细菌群

落差异的主要驱动因子ꎮ

　 　 注:ＴＰ:全磷ꎻＡＮ:碱解氮ꎻＯＭ:有机质ꎻＡＫ:速效钾ꎻＡＰ:速效

磷ꎻＴＫ:全钾ꎻＴＮ:全氮ꎮ
Ｎｏｔｅ: ＴＰ: Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓꎻ ＡＮ: Ａｌｋａｌｉ￣ｈｙｄｒｏｌｙｚａｂｌｅ Ｎꎻ ＯＭ:

Ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒꎻ ＡＫ: Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｋꎻ ＡＰ: Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｐꎻ ＴＫ: Ｔｏｔａｌ ｐｏｔａｓ￣
ｓｉａｍꎻ ＴＮ: Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ.

图 ５　 不同施肥处理下的环境因子对细菌群落

结构的 ＲＤＡ 排序图

Ｆｉｇ.５　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｎｄ
ｔｈｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ

３　 讨　 论

生态系统稳定性及土壤肥力发生变化的关键

因素是人为向土壤中大量输入外源物质ꎬ尤其是肥

料[２０－２１]ꎬ不同的施肥方式和肥料类型影响又有所不

同ꎮ 生物有机肥的施用能够提高土壤有机质和全

氮含量ꎬ这与前人研究结果相似[２２]ꎮ 常规施肥对土

壤速效养分的提高效果不如生物有机肥ꎬ尤其是土

壤中速效钾和速效磷含量ꎮ 这可能主要是因为生

物有机肥中含有解磷菌、解钾菌可作用于土壤中难

溶的磷和钾ꎬ释放出大量速效磷、速效钾ꎮ 生物有

机肥既能在作物生长前期快速提供一定的速效养

分ꎬ又可在作物生长过程中通过微生物分解有机质

和矿物质释放养分ꎬ发挥速效和长效兼有的作用ꎬ
养分的缓慢释放还可为微生物提供更稳定的栖息

环境ꎬ起到“接种”和“导入”作用[２３－ ２４]ꎮ
土壤细菌在土壤养分循环和系统维稳中起重

要作用[２５]ꎮ 本研究结果表明ꎬ施用生物有机肥显著

增加了土壤细菌群落多样性ꎬ可能是因为施肥处理

中较高的有机质和养分ꎬ为更多的微生物提供了生

长和繁殖的条件ꎬ其中包括生物有机肥中本来携带

的大量功能菌[２６]ꎮ 与不施肥相比ꎬ常规施肥却降低
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了细菌群落香浓指数和 ＡＣＥ 指数ꎬ这与苏婷婷

等[１１]的研究结果相似ꎮ Ｌｉｕ 等[２７] 通过 Ｂｉｏｌｏｇ 方法

发现施用有机肥处理香浓指数显著高于化肥处理ꎬ
Ｃｈｅｎ 等[２８]发现接种微生物菌剂能够显著提高土壤

丰富度指数ꎮ 综上表明ꎬ生物有机肥优于常规肥料

的关键因素就在于这些功能菌的生命活动ꎮ
通过对不同施肥处理对细菌群落结构的分析ꎬ

得到 ３５ 个门水平和 ２９１ 个属水平的类群ꎮ 结果表

明ꎬ不同处理中优势的门、纲和目水平上优势物种

相似ꎬ但不同处理处理间ꎬ门、纲和目水平物种相对

丰度不尽相同ꎮ 变形菌门、放线菌门、酸杆菌门、拟
杆菌门、芽单胞菌门为优势门类ꎬ这与某些前期研

究结果相似[１６ꎬ ２９]ꎮ 而不同研究中物种丰度差异较

大ꎬ说明农田土壤中细菌群落优势物种种类相似ꎬ
但其相对丰度会受土壤类型、种植作物类型以及施

肥灌溉方式等的影响[３０－３１]ꎮ 放线菌门在土壤氮素

循环中起重要作用ꎬ还能促进土壤中植物残体的腐

烂ꎮ 本研究中ꎬ各处理放线菌门丰度大小为 ＴＢ>ＴＮ
>ＣＫꎬ与全氮和碱解氮趋势一致ꎬ这与王伏伟等[３２]

研究相似ꎮ 他研究了施肥和秸秆还田对砂浆黑土

细菌群落的影响ꎬ发现施肥和秸秆还田显著提高了

放线菌门的相对丰度ꎬ并且土壤全氮含量是提高其

相对丰度的重要原因ꎮ 而杨亚东等[２９] 研究结果表

明在 ＯＴＵｓ 水平上细菌群落结构与全氮含量显著相

关ꎬ但门水平上则相关性不显著ꎮ 这表明全氮含量

对细菌不同分类学水平上的群落结构影响存在差

异ꎮ 在属水平上ꎬ不同处理中ꎬ鞘脂单细胞菌属和

节杆菌属菌为优势物种ꎬ但在不同处理中相对丰度

不同(ＴＢ>ＣＫ>ＴＮ)ꎮ 鞘脂单细胞菌属可以促进根

际营养吸收ꎬ抵抗多种病原菌ꎬ是降解土壤有毒物

质最有效的微生物菌属之一ꎮ 也有研究发现ꎬ鞘脂

单细胞菌属中部分菌株具有固氮特性ꎬ在土壤氮素

转化方面起重要作用[３３]ꎮ 节杆菌属可以通过固氮

作用产生多种植物激素ꎬ以促进水分和矿质元素的

吸收ꎮ 由此可见ꎬ施用生物有机肥可以促进优势菌

的富集ꎬ促进营养和水分等吸收ꎬ其是否能提高根

际微生物抗病抗毒害能力ꎬ还需要今后长期试验来

证实ꎮ
土壤微生物群落组成会受到环境变化的影响ꎬ

可以作为土壤质量变化的指标ꎮ 武发思[３４] 研究发

现有机肥对根际土壤细菌多样性的增加和群落结

构的改变作用明显ꎮ 本文采用冗余分析(ＲＤＡ)来

研究环境因子对微生物群落的影响ꎬ将 ＲＤＡ 分析加

入高通量生物信息分析ꎬ能够更直观地表达影响研

究区土壤细菌群落特征的主要土壤环境因素ꎬ是分

析土壤微生物信息的有效方法ꎬ能够为土壤环境评

价以及土地利用管理提供科学依据ꎮ ＲＤＡ 结果表

明ꎬ施肥处理即 ＴＢ 和 ＴＮ 处理在 ＲＤ１ 轴上与 ＣＫ 处

理显著区分ꎬ有机质、碱解氮和速效钾是土壤细菌

群落结构改变的主要驱动因子ꎮ 有机质改变了土

壤孔隙度、通气度与土壤团粒结构[３５]ꎬ具有一定的

缓冲作用ꎬ作为土壤酶的重要载体ꎬ为土壤微生态

环境提供化学反应场所ꎬ为细菌活动提供适宜条

件ꎮ 而碱解氮和速效钾对细菌群落结构影响较大ꎬ
可能和核桃本身养分需求相关ꎮ

４　 结　 论

施生物有机肥可显著提高核桃园土壤养分ꎬ使
土壤理化性质得到改善ꎬ且生物有机肥效果优于常

规施肥ꎮ 施生物有机肥增加了土壤细菌群落多样

性ꎬ在一定程度上还提高了土壤中优势菌属的相对

丰度ꎮ 不同施肥处理改变了细菌群落结构和组成ꎬ
冗余分析结果表明ꎬ土壤有机质、碱解氮和速效钾

含量是影响细菌群落变化的主要驱动因子ꎮ 本研

究采用了高通量测序的方法ꎬ结合环境因子对土壤

细菌群落对不同施肥处理的响应进行了分析ꎬ后续

可以利用宏基因组和宏转录组的方法ꎬ对参与碳、
氮、磷循环功能微生物的表达、代谢途径进行深入
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