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黄芩渣有机肥对沙地连作马铃薯农田土壤

细菌多样性与功能的影响
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3. 中国科学院水利部水土保持研究所，陕西  杨凌 712100）

摘  要： ［目的］ 探究黄芩渣有机肥对马铃薯连作土壤基础特性和微生物群落多样性与功能的影响，可为黄

芩渣资源化利用和连作马铃薯土壤改良提供理论参考。  ［方法］ 以大宗药材黄芩渣和羊粪（质量比为 1∶3）
为基料，分别添加 3%、5% 和 10% 功能菌剂后通过发酵制备得到 3 种有机肥体系（T1、T2、T3），有机肥施入

土壤后相应处理分别为 F1、F2、F3。结合田间原位控制试验，解析 3种黄芩渣有机肥体系对连作马铃薯农田

土壤化学特性、细菌多样性和功能的影响。  ［结果］ 1）与对照组相比，F1~F3处理均能显著提高成熟期土壤

速效磷（AP）、速效钾（AK）质量分数，分别提高 8.12~12.00、65.63~88.36 mg/kg。（2）F1和 F2 处理均提高马

铃薯薯表土细菌菌群总数量，提高幅度分别为 60.96% 和 23.19%，且富集鞘氨醇单胞菌属、假黄色单胞菌属

和黄杆菌属等有益菌属。（3）LEfSe 分析结果显示，施入黄芩渣有机肥后抑制土壤中果胶杆菌属等致病细菌

的绝对丰度，富集更多绝对丰度显著高的促进土壤元素循环的有益细菌群落。（4）F1~F3处理均能改变土壤

细菌介导的碳氮循环功能，提高土壤菌群对有机质的分解潜力和土壤氮素有效性。  ［结论］ 施用黄芩渣有

机肥能够提高土壤速效磷钾养分质量分数、有益菌属丰度和细菌功能活性，T1处理为最佳有机肥体系。
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Effects of Scutellaria Residue Organic Fertilizer on Soil Bacterial Diversity and 
Function in Potato Fields under Continuous Cropping on Sandy Land
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Abstract: ［Objective］ This study aimed to explore the effects of Scutellaria organic fertilizer on the basic 
characteristics and microbial community diversity and function of soil under continuous cropping of potato can 
provide theoretical references for the resource utilization of Scutellaria residue and the improvement of continuous 
potato cropping soils. ［Methods］ Using the residue of the medicinal herb Scutellaria baicalensis and sheep manure 
（with a mass ratio of 1∶3） as the base materials， three organic fertilizer systems （labeled as T1， T2， and T3 in 
sequence） were prepared by fermentation after adding 3%， 5%， and 10% functional microbial agents 
respectively. The corresponding treatments after the organic fertilizer was applied to the soil were labeled as F1， 
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F2， and F3， respectively. The effects of the three Scutellaria residue organic fertilizer systems on soil chemical 
properties， bacterial diversity and function of continuous potato cropping fields were analyzed with the in-situ 
control trial. ［Results］ 1） Compared with the control group， all three Scutellaria residue organic fertilizer systems 
significantly increased the available phosphorus and available potassium contents of the soil at the maturity stage， 
with increases of 8.12~12.00 mg/kg and 65.63~88.36 mg/kg， respectively. 2） The total population of bacterial 
flora in potato surface soil was increased by 60.96% and 23.19% in F1 and F2 treatments， and enriched with 
beneficial genera such as Sphingomonas， Pseudoxanthomonas， and Flavobacterium. 3） LEfSe analysis showed 
that the application of Scutellaria residue organic fertilizers suppressed the absolute abundance of pathogenic 
bacteria such as Pectobacterium in the soil， and enriched more beneficial bacterial communities with significantly 
high absolute abundance that promote soil element cycling. 4） The three kinds of Scutellaria residue organic 
fertilizer systems altered the function of soil bacterial mediated carbon and nitrogen cycling， and increased the 
organic matter decomposition potential of soil flora and soil nitrogen availability. ［Conclusion］ The application of 
Scutellaria residue organic fertilizer can improve soil available phosphorus and potassium nutrient content， the 
abundance of beneficial bacterial genera， and bacterial functional activity. The system T1 is the best Scutellaria 

residue organic fertilizer system.
Keywords: herb residue organic fertilizer； continuous cropping soil； soil microorganisms； bacterial diversity and function
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毛乌素沙地与黄土高原过渡地带是中国马铃薯

五大优生区和高产区之一。受长期连作和高密度影

响，沙地马铃薯农田土壤有机质和微生物群落数量

与多样性衰减问题日益凸显，成为制约马铃薯产业

持续发展的障碍因素［1］。施用生物有机肥是提升土

壤肥力和微生物多样性与功能的重要途径，而与传

统有机肥相比，以中药材残渣为基料制备的新型有

机肥成为土壤改良的重要措施。李静娟等［2］研究发

现，用蚯蚓处理中药废渣后产生的中药渣蚓粪可提

高土壤有机质、全氮和速效钾质量分数；制备以鸡粪

与猪粪为基料的传统有机肥过程中添加一定比例中

药 材 残 渣 ，显 著 降 低 有 机 肥 中 抗 生 素 抗 性 基 因

（ARGs）丰度，进而减少 ARGs 在生态系统中的传播

与扩散［3］；而将中药材残渣与厨余废弃物混合制备中

药渣有机肥，可通过诱导具有拮抗能力的细菌和真

菌 菌 株 ，提 高 堆 肥 对 番 茄 早 疫 病 菌（Alternaria 
solani）及 尖 孢 镰 刀 菌（Fusarium oxysporum）的 抗

性［4］。中药材经炮制后的残渣被认为是一种安全、无

公害的优质有机肥原料［5］。然而，中药材残渣中除常

规的碳氮磷等基础组分外，药用成分也是影响土壤

微生物的重要因素，而沙地农田存在土壤贫瘠且微

生物多样性偏低的问题。在此背景下，中药渣有机

肥对沙地土壤微生物群落多样性与功能的影响等科

学问题尚不清晰。

有机肥协同功能微生物是提高土壤中微生物丰

度，并增强其功能活性的有效措施，已成为作物连作

障碍防治的研究热点［6-7］。有机肥配施生物防治功能

的微生物可以提高植物对病原体的抵抗力［8］，而将中

药渣有机肥与生物菌肥联合施用，显著促进生土中

团粒结构的形成，加速生土熟化进程［9］。DING 等［10］

研究表明，淀粉芽孢杆菌、枯草芽孢杆菌及其衍生生

物有机肥降低马铃薯细菌性枯萎病发病率，并提高

马铃薯产量，且生物有机肥施用显著增加根际土壤

拮抗菌、细菌和放线菌数量，减少土壤真菌数量；也

有研究［8］表明，富含解淀粉芽孢杆菌的生物有机肥增

强土著假单胞菌属的富集，进而显著抑制香蕉枯萎

病的发病率。目前关于中药渣有机肥的研究侧重对

作物生长、土壤化学性状及土壤酶活性等的影响，其

对贫瘠与连作沙地马铃薯土壤微生物群落多样性与

功能活性的影响尚未有清晰的认识。

黄芩因良好的抗炎抗菌功效在中国广泛使用，

其主要成分为黄酮类化合物、萜类化合物、挥发油和

多糖［11］。黄酮类化合物对土传病害的细菌、真菌均

有一定的抑制能力，且多糖类物质可被微生物利用，

加快有机物的分解，从而提高堆肥质量并缩短堆肥

周期。因此，本研究选用大宗中药材黄芩残渣为基

料，辅以不同比例的枯草芽孢杆菌和地衣芽孢杆菌

菌剂制备而成的黄芩渣有机肥，在探究黄芩渣有机

肥对沙地马铃薯农田土壤的化学性状的基础上，定

量解析其对沙地土壤细菌群落多样性与潜在功能特

性的影响，以期为利用中药渣有机肥调控沙地马铃

薯农田土壤微生物多样性与功能提供科学依据。
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1　材料与方法
1.1　研究区概况

研究区位于陕西省神木市现代特色农业示范园

（109°53′26″N，39°05′52″E），位于陕西省北部，毛乌

素沙漠东部边缘，气候类型为温带半干旱大陆性季

风气候，年平均气温为 8.6 ℃，四季冷暖分明，昼夜温

差大，年平均降水量 415.6 mm，其中 70% 以上降水

发生在 6—9 月，区域降水历时短、雨量大，土壤类型

为沙质黄土，土壤透水性强，地表蒸发强度大。春冬

季以西北风为主，夏季以东南风为主，年平均风速

1.9~2.6 m/s，年日照时间 2 674~3 023 h［12］。

1.2　供试材料

供试马铃薯品种为“荷兰 V7”，供试土壤为毛乌素

沙地马铃薯田连作 3 a 土壤，供试土壤基本理化性质

为：pH 8.66，电导率 96.5 μS/cm，硝态氮 18.33 mg/kg，

铵 态 氮 2.96 mg/kg，速 效 磷 25.19 mg/kg，速 效 钾

237.76 mg/kg，有机质 2.51 g/kg。
供试有机肥为实验室好养堆肥制备 3 种黄芩渣

有机肥，其成分与基本理化性质见表 1。黄芩渣有机

肥原料为黄芩中药渣与新鲜羊粪，经晾干、粉碎后按

一定比例混合，辅以质量比为 1∶1 的活化枯草芽孢杆

菌和地衣芽孢杆菌加速堆肥腐熟进程。堆肥容器为

40 L 的泡沫箱，各处理堆料总质量为 9 kg，总周期

49 d，堆肥进程中保持堆料含水率为 60%。堆肥过程

中第 1 周每 3 d 进行 1 次翻堆，后每 7 d 进行 1 次翻堆，

翻堆时将含水率补充至初始含水率。黄芩中药渣由

神木现代特色农业示范园提供，新鲜羊粪由甘肃德

晟陈农产科技有限责任公司提供，枯草芽孢杆菌及

地衣芽孢杆菌菌剂购自江苏绿科生物技术有限公

司，有效活菌数为 1.0×108 CFU/g。

1.3　试验设计

试验共设计 CK（无任何施肥）、F1~F3（施用黄

芩渣有机肥 T1~T3） 4 个处理组，采用种植槽（长×
宽×高为 40 cm×30 cm×40 cm）进行控制试验，每

个种植槽中装入 35 kg 连作土壤，按土壤质量的 0.5%
分别加入 3 种黄芩渣有机肥，并混合均匀。将催芽后

长势接近的 3 株马铃薯幼苗移栽至种植槽中，考虑到

种植的装土容量，每个处理组设置 2 个种植槽，并埋

入农田当中，上缘高出地面 10 cm，避免农田土壤进

入槽体。试验开始后不再施入其他肥料，马铃薯幼

苗萎蔫时各处理组浇入等量的水。

1.4　样品的采集与指标测定

1.4.1　样品采集及方法　由于幼嫩马铃薯表皮更容

易被病原菌侵染，而马铃薯成熟期土壤细菌群落更

趋于稳定［13］，故设计 2 次采样。于 2023 年 7 月马铃薯

结薯期进行第 1 次采样，于 2023 年 9 月马铃薯成熟期

进行第 2 次采样，2 次采样均采集马铃薯表土与马铃

薯薯块附近的根区土。每个处理采集 3 份土壤样品，

土壤样品充分混合后分为 2 部分，根区土在阴凉处风

干后进行土壤化学性质分析，薯表土储存在− 80 ℃
冰箱内供后续进行 16S rRNA 基因测序。

1.4.2　 指 标 测 定　 土 壤 化 学 性 质 测 定 ：NO3
−-N、

NH4
+-N 经 KCl 浸提后用流动分析仪测定，AP 经

NaHCO3 浸提后用流动分析仪测定，AK 经 NH4OAc
浸提后用火焰光度计测定，SOM 通过重铬酸钾容重

法-外加热法测定。pH 使用 PHSJ-3F pH 计测定（土

水比为 1∶2.5），EC 使用 DDSJ-308F 型电导率仪测定

（土水比为 1∶5）。
马铃薯表土细菌群落的绝对数量和物种构成测

定：委托上海天昊生物科技有限公司进行 PCR 扩增

和绝对定量高通量测序。使用引物 341F（5′-CCTAC
GGGNGGCWGCAG-3′）和 805R（5′-GACTACHV
GGGTATCTAATCC-3′）对 16S rRNA 基因的 V3-
V4 区进行扩增，每个样本添加合适比例的 spike-in 内

标 DNA，同时设置阳性对照样本，并构建文库。通过

Illumina NovaSeq 平台进行测序分析，使用 QIIME2
软件的 cutadapt 插件去除可能包含的 adapter 序列和

引物后，统计原始数据质量，并使用 DADA2 插件对

数据进行质量过滤，降噪，拼接及去嵌合体。根据每

个样本 spike-in 序列制作标准曲线方程，结合测序模

板 DNA 量、样品 DNA 提取量及抽提 DNA 所用样品

量计算单位样本中物种拷贝数（copies/g）。计算公

式：单位样本中 ASV 绝对拷贝数=（ASV 绝对拷贝

数 × 样 品 DNA 提 取 量）/测 序 模 板 DNA 量/抽 提

DNA 所用样品量。使用软件 rdp-classifier（v2.14 版）

对每个 ASV 进行分类注释，根据注释结果从属水平

表 1　供试黄芩渣有机肥成分及基本理化性质

Table 1　The composition and basic physicochemical properties of Scutellaria residue organic fertilizer

处理

T1
T2
T3

黄芩渣添加量/
%

25.00
25.00
25.00

羊粪添加量/
%

75.00
75.00
75.00

菌剂添加量/
%
3.00
5.00

10.00

pH

8.93
8.92
8.76

EC/
（mS·cm−1）

4.61
3.65
3.49

TN/
（g·kg−1）

18.58
16.43
14.55

P2O5/
（g·kg−1）

6.47
6.21
5.53

K2O/
（g·kg−1）

28.05
24.54
22.59

有机质/
%

54.46
46.98
43.03
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开始对每个 ASV 的基因拷贝数进行估算和矫正，将

每条 ASV 代表序列与数据库进行比对从而完成

ASV 的分类学注释。使用 QIIME2 软件对 ASV 序列

进行物种注释（置信度 16S 和 18S：0.8， ITS：0.6），利
用 FAPROTAX 数据库对样本的生物地球化学循环

过程进行功能注释预测。

1.5　数据处理与统计分析

试验数据经 Excel 2021 进行预处理后，利用 IBM 
SPSS Statistics 26.0 软件进行统计分析，ANOVA 单

因素方差分析满足齐性的数据通过邓肯多重检验其

显著性，不满足齐性的数据通过 Kruskal-Wallis 单因

素 ANOVA 检验其显著性，显著性检验时均设定

p<0.05。运用 Origin 2021 软件绘制土壤化学性质的

柱状图和土壤碳、氮循环功能绝对丰度箱线图。在线

进行 LEfSe 分析（http：//cloud.geneskybiotech.com）。

运 用 R 4.3.3 的 vegan、ggplot2、tidyverse、psych、
pheatmap、plyr 对 ASV 丰度表进一步分析并绘制基

于 Bray-curtis 距离的主坐标分析（PCoA）图、细菌门

水平 Top15 和属水平 Top10 细菌群落相对丰度和绝

对丰度柱状堆积图、属水平 Top10 细菌群落与土壤化

学性质间的冗余分析（RDA）图和土壤碳、氮循环功能

基因绝对丰度与土壤化学性质间的互作关系热图。

2　结果与分析
2.1　黄芩渣有机肥对根区土壤化学性质的影响

不同黄芩渣有机肥对马铃薯连作土壤的化学性

质的影响存在显著差异（图 1）。随马铃薯生长土壤

pH 整体呈上升趋势，土壤电导率（EC）整体呈下降趋

势。黄芩渣有机肥的施入对各处理的 pH 无显著影

响；与 F1、F3 处理相比，F2 处理成熟期土壤 EC 下降

幅度最大，为 34.80 μS/cm；与 CK 相比，F2 处理显著

提高成熟期土壤硝态氮质量分数，F1、F3 处理在 2 个

时期均显著降低土壤硝态氮质量分数（p<0.05）；

F1 处理显著降低 2 个时期土壤中铵态氮质量分数

（p<0.05）；结薯期 F2 处理土壤铵态氮质量分数无显

著差异，成熟期显著高于 CK；F3 处理显著提高结薯

期土壤铵态氮质量分数，而在成熟期其质量分数显

著降低（p<0.05）；随马铃薯生长，对照组（CK）土壤

中 AP、AK 质量分数呈下降趋势；与 CK 相比，3 个处

理均能显著提高成熟期土壤的 AP、AK 质量分数

（p<0.05），，且成熟期土壤 AK 质量分数较结薯期均

有不同程度的提高；F2 和 F3 处理显著提高成熟期

SOM 质量分数，F1 与 CK 无显著差异。

2.2　成熟期薯表土壤细菌群落多样性

各处理成熟期薯表土壤细菌群落 α 多样性见

表 2。F2、F3 处理的土壤细菌群落 Shannon 指数显

著下降，对细菌群落 Chao1 指数的影响不显著，而 F1
处 理 显 著 降 低 土 壤 细 菌 群 落 的 丰 富 度 和 多 样 性

（p<0.05）。

对马铃薯成熟期各处理的细菌群落在 ASV 水平

上 进 行 基 于 Bray-Curtis 距 离 算 法 的 主 坐 标 分 析

（principal coordinate analysis， PCoA）。由图 2 可知，

PCoA1 和 PCoA2 共解释总体变化的 54.96%，各处理

样本点距离较远，各外源菌剂添加量处理间表现出

较大差异。
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注：不同小写字母表示不同处理间存在显著差异（p<0. 05）。
图 1　各处理结薯期及成熟期根区土壤化学性质变化

Fig. 1　Changes in soil chemical properties in the root zone during the tuber formation and maturity stages under different 
treatments
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2.3　成熟期薯表土壤细菌群落组成

图 3 为基于门和属 2 个水平成熟期薯表土细菌群

落相对丰度和绝对丰度的结构组成。图 3a 为前 15 个

优势菌门分类结果，试验共测得 39 个细菌门。变形

菌门（Proteobacteria）（相对丰度 53.99%~60.63%，绝

对 丰 度 4.74×107~9.31×107 copies/g）、拟 杆 菌 门

（Bacteroidota）（相对丰度 17.26%~22.96%，绝对丰

度 1.40×107~2.06×107 copies/g）、放 线 菌 门

（Actinobacteriota）（相对丰度 8.78%~10.45%，绝对

丰 度 7.03×106~1.32×107 copies/g）、酸 杆 菌 门

（Acidobacteriota）（相对丰度 2.29%~2.98%，绝对丰

度 6.35×106~9.15×106 copies/g）、厚 壁 菌 门

（Firmicutes）（相 对 丰 度 0.99%~3.26%，绝 对 丰 度

2.94×105~1.34×106 copies/g）是各处理共同的优势

菌门。在已识别的细菌门中，F1、F2 处理均提高薯表

土细菌门水平总丰度，提高幅度分别为 60.47%、

23.47%。F1 处理中拟杆菌门和酸杆菌门的相对丰

度 与 CK 相 比 未 见 增 加 ，但 绝 对 丰 度 分 别 提 高

46.99%、27.68%。F1 和 F2 处理土壤中厚壁菌门的

绝对丰度显著高于 CK（p<0.05），其余细菌门水平的

绝对丰度各处理间无显著差异。

图 3b 为前 10 个优势菌属分类结果，试验共测得

693 个细菌属，不同处理的土壤细菌群落在属水平有

相似分类，但相对丰度数据结果和绝对丰度数据结

果显示的优势菌属存在差异。假单胞菌属（Pseudo⁃
monas）（相对丰度 1.88%~13.04%，绝对丰度 3.41×
106~8.45×106 copies/g）、鞘脂菌属（Sphingobium）（相

对丰度 4.86%~8.76%，绝对丰度 5.02×106~7.84×106 
copies/g）、不 动 杆 菌 属（Acinetobacter）（ 相 对 丰 度

0.40%~12.16%，绝 对 丰 度 1.45×105~8.48×106 
copies/g）、Allorhizobium-Neorhizobium-Pararhizo⁃
bium-Rhizobium（相对丰度 3.25%~8.74%，绝对丰度

3.18×106~1.38×107 copies/g）是各处理共同的优势

菌属。在已识别的细菌属中，F1 和 F2 处理均提高薯

表土细菌属水平总丰度，提高幅度分别为 78.65%、

27.81%。绝对丰度数据中，施入黄芩渣有机肥后 F1
和 F2 处理鞘氨醇单胞菌属（Sphingomonas）的绝对丰

度有所增加，但该属的相对丰度较 CK 有所降低。施

入 3 种黄芩渣有机肥均提高鞘脂菌属（Sphingobium）

的绝对丰度；F1 处理的 Allorhizobium-Neorhizobium-

Pararhizobium-Rhizobium、假黄色单胞菌属（Pseudo⁃

xanthomonas）和 Steroidobacter 的绝对丰度显著高于

CK（p<0.05），链霉菌属（Streptomyces）相对丰度低

于 CK；F2 处理的黄杆菌属（Flavobacterium）绝对丰

度显著高于 CK、F1 和 F3 处理（p<0.05）。
2.4　成熟期薯表细菌群落 LEfSe分析

使用 LEfSe 筛选出 4 个处理中绝对丰度差异显

著的细菌群落（图 4a），并采用 LDA 来估算每个物

种丰度对差异效果影响的大小。图 4b 为 LDA 阈值

为 3 的条件下，有 25 个存在显著差异土壤细菌群

落 。 CK 显 著 富 集 的 土 壤 细 菌 群 落 有 肠 杆 菌 科

（Enterobacteriaceae）、果胶杆菌属（Pectobacterium）和

草酸杆菌科（Oxalobacteraceae）等；F1 显著富集的土

壤 细 菌 群 落 有 不 动 杆 菌 属 、柄 杆 菌 属

（Caulobacter）、马赛菌属（Massilia）等；F2 显著富集

的土壤细菌群落有氢噬胞菌属（Hydrogenophaga）、

气 单 胞 菌 科（Aeromonadaceae）、副 球 菌 属

（Paracoccus）等 ；F3 显 著 富 集 的 土 壤 细 菌 群 落 有

Sphingopyxis 属、莫拉菌科（Moraxellaceae）和芽孢杆

菌科（Bacillaceae）等。

表 2　成熟期各处理薯表土壤细菌群落 α多样性

Table 2　Alpha diversity of potato surface soil bacterial communities in each treatment at the maturity stage

处理

CK
F1
F2
F3

Chao1
2 432.53a
2 168.48b
2 371.68a
2 397.47a

ACE
2 423.75a
2 160.00b
2 358.79a
2 386.94a

Shannon
6.49a
6.28c
6.37b
6.38b

Simpson
5.28×10−3c
7.50×10−3a
6.60×10−3b
6.65×10−3b

注：表中数据后不同字母表示不同处理差异显著（p<0. 05）。
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图 2　成熟期各处理薯表土壤 PCoA分析

Fig. 2　PCoA analysis of potato surface soil in each treatment 
at the maturity stage
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2.5　细菌菌群功能预测

为探究黄芩渣有机肥施用对薯表土细菌群落潜

在功能的影响，基于 FAPROTAX 数据库对细菌菌

群介导的碳氮循环功能进行预测，注释到 57 种生态

功能。通过单因素方差分析和 Kruskal-Wallis 检验，

筛选出显著变化的 3 个与碳循环相关，4 个与氮循环

相关的生态功能（p<0.05）（图 5）。在碳循环过程中，

F3 处理显著降低芳香族化合物降解和光能自养型细

菌绝对丰度；施用黄芩渣有机肥均显著提高纤维素

分解细菌绝对丰度（p<0.05）；F1 和 F2 处理提高芳香

族烃降解细菌绝对丰度。在氮循环过程中，F3 处理

显著降低反硝化、硝酸盐还原和硝酸盐呼吸细菌绝

对丰度（p<0.05）；F1 和 F2 处理显著提高几丁质分解

细菌绝对丰度（p<0.05）。
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图 3　成熟期各处理门水平及属水平薯表土细菌群落组成

Fig. 3　Bacterial community composition at the phylum and genus levels in potato surface soil in each treatment at the 
maturity stage
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2.6　成熟期优势物种及潜在生态功能与环境因子的

关系

为探究成熟期环境因子对土壤细菌属水平优势

物种的影响，对其进行冗余分析。RDA1 轴和 RDA2
轴的解释度分别为 47.06% 和 34.46%，累计解释度为

81.52%（图 6a）。各环境因子对土壤细菌属水平优势物

种影响程度由大到小排序为 AP>AK>SOM>EC>

NO3
−-N>pH>NH4

+-N。假单胞菌属（Pseudomonas）、

鞘 氨 醇 单 胞 菌 属（Sphingomonas）和 类 节 杆 菌 属

（Paenarthrobacter）与 EC、NH4
+-N 呈 显 著 正 相 关

（p<0.01），与 AP、AK 和 SOM 呈显著负相关（p<
0.01）；鞘脂菌属（Sphingobium）、Sphingopyxis、Ste⁃

roidobacter 属和黄杆菌属（Flavobacterium）与 pH 和

SOM 呈 显 著 正 相 关（p<0.01），与 EC、NH4
+-N 和
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图 4　成熟期各处理土壤细菌群落的 LEfSe分析结果

Fig. 4　LEfSe analysis of soil bacterial communities in each treatment at the maturity stage
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图 5　基于 FAPROTAX功能预测下各处理薯表土碳、氮循环功能绝对丰度

Fig. 5　Absolute abundance of carbon and nitrogen cycling functions in potato surface soil in each treatment based on 
FAPROTAX functional prediction

7



第  39 卷  水土保持学报

http : ∥ stbcxb.alljournal.com.cn

NO3
−-N 呈 显 著 负 相 关（p<0.01）；Allorhizobium-

Neorhizobium-Pararhizobium-Rhizobium、不 动 杆 菌

属（Acinetobacter）和 假 黄 色 单 胞 菌 属（Pseudoxan⁃
thomonas）与 NO3

−-N、AP 和 AK 呈显著正相关（p<
0.01），与 pH、NH4

+-N呈显著负相关（p<0.01）。
进一步采用 Spearman 相关性热图分析评估成熟

期潜在生态功能与环境因子之间的关系。结果表

明 ，硝 酸 盐 还 原 过 程 与 SOM 呈 极 显 著 负 相 关

（p<0.001），光 能 自 养 型 和 硝 酸 盐 呼 吸 过 程 与

SOM 呈 显 著 负 相 关（p<0.05）；纤 维 素 分 解 过 程

与 NH4
+-N 和 AK 呈显著正相关（p<0.01）；芳香族

化合物降解和几丁质分解过程与 AP 呈显著正相关

（p<0.05）；几丁质分解过程与 AK 呈显著正相关

（p<0.01）（图 6b）。

3　讨 论
3.1　黄芩渣有机肥对马铃薯连作土壤化学性质的

影响

连作改变栽种马铃薯地块的土壤理化性质，

使得土壤含盐量和体积质量上升，有机质质量分

数下降［14］。土壤 pH 和电导率是反映土壤盐碱情

况的重要指标。本研究黄芩渣有机肥的施用对土

壤 pH 的改善并不显著，2 个采样期间 pH 整体略微

上升。土壤 EC 整体呈下降趋势，与 CK 相比，成熟

期 F1 和 F3 处理土壤 EC 显著下降。土壤 pH 上升

可能是因为植物生长吸收的阳离子比阴离子多，

同时有机肥的施入能改善土壤团粒结构，造成 pH
升高［15］。EC 代表着土壤中总离子浓度，马铃薯属

于对土壤 EC 中等敏感作物，土壤 EC 安全阈值为

1.7 Ds/m［16］，本研究中各处理土壤 EC 均低于安全

阈值，表明各处理对马铃薯生长均无限制作用。试验

中所使用的黄芩渣有机肥中含有大量的无机盐，导致

结薯期 F2 处理土壤 EC 高于 CK，与 XIAO 等［17］研究

结果相似。结薯期至成熟期是马铃薯块膨大时期，植

株生长大量吸收土壤中离子造成 EC 降低。

本研究结果表明，施用黄芩渣有机肥提高土壤

AP、AK 和 SOM 质量分数，与冀妍丽等［18］研究结果

一致。马铃薯生长过程中对 NO3
−-N 的利用率高于

NH4
+-N，同时在碱性土壤中 NH4

+-N 易被土壤中负

电荷吸附从而减缓铵态氮的转化速度［19］，这是成熟

期土壤 NO3
−-N 大幅降低而 NH4

+-N 变化不大的主

要原因，与 YANG 等［20］研究结果一致。从结薯期到

成熟期，土壤 AP 整体呈下降趋势，成熟期 F1~F3 处

理土壤 AP 均高于 CK，F1 处理土壤 AP 较结薯期有

所上升，该结果可能源于供试黄芩渣有机肥中的枯

草芽孢杆菌和地衣芽孢杆菌促进有机质的分解。施

用黄芩渣有机肥显著提高成熟期土壤 AK 质量分数，

且整体质量分数高于结薯期。可能是因为供试有机
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注：（a）为土壤属水平群落与化学性质的 RDA 分析，红色箭头便是细菌属水平优势物种，蓝色箭头表示土壤化学性质；（b）为细菌群落潜在

碳氮循环功能与土壤化学性质的 Spearman 相关性热图，X 轴为土壤化学性质，Y 轴为细菌全磷潜在碳氮循环功能；1 为芳香族化合物降

解，2 为纤维素分解，3 为芳香烃降解，4 为光能异养型，5 为反硝化，6 为几丁质分解，7 为硝酸盐还原，8 为硝酸盐呼吸；色柱表示相关性，

蓝色表示正相关，红色表示负相关；*表示 p<0. 05，**表示 p<0. 01，***表示 p<0. 001。
图 6　成熟期细菌群落潜在生态功能与土壤化学性质的相关性

Fig.6　Relationships between potential ecological functions of bacterial communities and soil chemical properties at the 
maturity stage
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肥中 K2O 分解带来的 AK 多于马铃薯生长所需量，使

得根区土中 AK 处于过剩状态。

3.2　黄芩渣有机肥对成熟期薯表土壤细菌群落的

影响

微生物是土壤生态系统的重要组成部分，平衡土

壤微生物种群结构是提高土壤质量和作物产量的重要

途径［21］。本研究中，施入黄芩渣有机肥后降低微生物

的 Chao1、ACE 和 Shannon 指数。虽然这些处理细菌

群落丰富度较低，但其细菌群落绝对丰度仍保持在较

高水平。这种情况的出现可能是由于土壤中变形菌

门、拟杆菌门、放线菌门和厚壁菌门为富营养型细菌，

而黄芩渣有机肥中含有大量易分解碳源，诱导这些优

势细菌群落富集，从而占据部分细菌群落的生态位［22］。

马铃薯薯表土壤中门水平主要细菌类型为变形

菌 门 、放 线 菌 门 、厚 壁 菌 门 和 硝 化 螺 旋 菌 门

（Nitrospirota）等，与王紫涵等［23］的研究结果相似。放

线菌门和变形菌门参与土壤有机质分解、碳循环、氮

循环和磷循环。放线菌门的微生物是参与固定 CO2

的主要者之一，变形菌门的微生物可以促进土壤氮

素的转化［24］。酸杆菌门在碳的生物化学循环中发挥

重要作用，拟杆菌门能够促进有机物分解并转化为

CO2，这 2 种菌可能更加适应碳源含量高的环境［25］；

培肥过程中添加的枯草芽孢杆菌和地衣芽孢杆菌在

生物防治中发挥着重要作用，可通过调节马铃薯根

际土壤微生物群落结构缓解马铃薯连作障碍，降低

马铃薯疮痂病发病率［26］，可能是土壤厚壁菌门绝对

丰度提高的关键。本研究中，F1 和 F2 处理变形菌

门、拟杆菌门、厚壁菌门和放线菌门的绝对丰度有所

提高，而 F3 处理的放线菌门和酸杆菌门绝对丰度有

所下降。可能是因为放线菌门和酸杆菌门均为寡营

养型细菌，且酸杆菌门是主要在低 pH 环境中生长的

嗜酸性细菌［27］，而 F3 处理 SOM 质量分数和 pH 最

高，同时成熟期土壤 AP、AK 有所富余，从而限制放

线菌门和酸杆菌门的生长繁殖。

在属水平上，添加黄芩渣有机肥后绝对丰度增加

的有 Allorhizobium-Neorhizobium-Pararhizobium-

Rhizobium、鞘氨醇单胞菌属、假黄色单胞菌属和黄杆

菌属。其中，鞘氨醇单胞菌属和假黄色单胞菌属具

有固氮、溶解磷酸盐、促进植物生长的功能［28］；黄杆

菌属既参与碳循环，又参与纤维素分解和硝酸盐还

原过程［29］。LEfSe 分析结果显示，CK 处理肠杆菌科，

果胶杆菌属等病原细菌的绝对丰度显著高于其他

3 个处理，可能是 F1~F3 施用的黄芩渣有机肥中含

有能够抑制土壤病原菌的黄酮类化合物［11］。F1 处理

显著富集的马赛菌属和不动杆菌属均是碳相关的功

能菌，马赛菌属是大量存在于根际土壤中的富营养

性细菌［30］，不动杆菌属在柴油、石油烃降解和土壤重

金属修复具有重要作用，促进碳循环的同时也增强

土壤净化能力［31］。副球菌属和柄杆菌属具有反硝化

脱氮功能，部分副球菌包含多种硝酸盐还原酶和亚

硝酸盐还原酶，从而促进反硝化过程［32］，在 F2 处理中

丰度增加不利于土壤固氮。说明黄芩渣有机肥的添

加能够促进土壤有益细菌丰度的增加，提升土壤微

生物群落元素循环潜力。

成熟期薯表土细菌群落功能预测结果表明，参与

土壤碳循环的细菌主要类型为芳香族化合物降解、纤

维素分解、芳香烃降解和光能自养型。参与氮循环的

细菌主要类型为反硝化、几丁质分解、硝酸盐还原和

硝酸盐呼吸型，与聂扬眉等［33］的研究结果相似。几丁

质分解菌能够将几丁质分解为无机氮，硝酸盐还原菌

能够将土壤中的硝酸盐还原为铵态氮［34］。本研究结

果表明，施入黄芩渣有机肥后，参与几丁质分解和硝

酸盐还原过程的细菌绝对丰度高于参与不利于氮素

积累的反硝化和硝酸盐呼吸过程细菌的绝对丰度，提

高土壤氮素有效性；参与纤维素分解、芳香族化合物

降解和几丁质分解过程的细菌绝对丰度与土壤 AK、

AP 之间呈显著正相关，在一定程度上证实土壤微生

物和土壤生物化学特性之间存在相互联系。李慧

敏［35］的研究结果表明，土壤中氨化细菌、硝化细菌、固

氮菌和纤维素分解菌的数量随着连作年限的延长而

锐减，且各细菌生理类群均呈降低趋势［36］。本研究

中，施入黄芩渣有机肥后，各处理成熟期薯表土细菌

群落中纤维素分解菌的绝对丰度均显著上升，几丁质

分解型细菌绝对丰度均有不同程度的提高。

4　结 论
1）黄芩渣有机肥能够满足马铃薯生长所需养

分，施用后对连作土壤 AP、AK 的蓄持及提升能力较

强，且显著提高 SOM 质量分数。

2）施用黄芩渣有机肥可以增加马铃薯薯表土壤

中拟杆菌门、厚壁菌门、黄杆菌属和鞘脂单胞菌属等

优势有益细菌群落的绝对丰度。

3）黄芩渣有机肥能改变土壤细菌介导的碳氮循环

功能，提高马铃薯成熟期土壤细菌群落纤维素分解、芳

香烃降解和几丁质分解潜力，提高土壤氮素有效性。

4）F1 处理对提高土壤养分质量分数、细菌群落

丰度和功能活性的效果最显著，即菌剂添加量 3%
（T1）为黄芩渣有机肥最佳体系。
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