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黄土丘陵区不同施肥处理对土壤微生物特性的影响
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１ 中国科学院教育部水土保持与生态环境研究中心黄土高原土壤侵蚀与旱地农业国家重点实验室，杨凌　 ７１２１００

２ 中国科学院大学，北京　 １０００８５

３ 西北农林科技大学水土保持研究所，杨凌　 ７１２１００

摘要：研究旨在探讨在土壤贫瘠的黄土丘陵区，施肥对土壤微生物产生的影响及其机理。 试验以安塞站内长期定位施肥小区为

研究对象，试验处理包括 ＣＫ（对照）、Ｎ（氮肥）、Ｐ（磷肥）、Ｍ（有机肥）、ＮＰ（氮肥＋磷肥）、ＭＮ（有机肥＋氮肥）、ＭＰ（有机肥＋磷
肥）和 ＭＮＰ（有机肥＋氮肥＋磷肥），研究长期施肥对土壤微生物群落结构和呼吸的影响。 ０—２０ｃｍ 耕作层的土壤微生物活性和

ＰＬＦＡ 含量均高于 ２０—４０ｃｍ 土层的微生物活性和 ＰＬＦＡ 含量，耕作层较 ２０—４０ｃｍ 基础呼吸提高 ６３．６１％—１１６．７８％，诱导呼吸

提高 ５３．４５％—１３７．６４％，总 ＰＬＦＡ 含量提高 １６．１６％—４３．６７％。 单施 Ｎ 和 Ｐ 增强了土壤呼吸强度，０—２０ｃｍ 基础呼吸强度分别

升高 ３４．１１％和 ４８．８９％，诱导呼吸强度分别升高 ４０．８３％和 ６３．５９％，２０—４０ｃｍ 基础呼吸分别升高 ４０．８３％和 ６３．５９％，诱导呼吸分

别升高 １４．７０％和 ２０．４９％。 单施 Ｎ 显著改变 Ｇ－微生物群落，０—２０ｃｍ 和 ２０—４０ｃｍ 土层的 ＰＬＦＡ 含量分别显著升高 ６３．１９％和

５３．０７％，单施 Ｐ 对土壤微生物群落结构同样产生显著影响，但是 ＮＰ 对微生物群落结构的影响不显著。 有机无机肥配施显著提

高土壤呼吸及微生物 ＰＬＦＡ 含量。 通过三因素方差分析，单一氮肥因素对土壤微生物特性的影响不显著；单一磷肥因素对微生

物的呼吸强度及部分磷脂脂肪酸含量产生显著影响，在耕作层中，磷肥因素对这些微生物特性的影响比率为 １１．４％—５４．０％。
通过 ＲＤＡ 分析，表明土壤速效磷是影响黄土丘陵区微生物特性的主要因素。 长期氮磷有机肥混施有助于提高土壤微生物的特

性，进而改善农田生态系统的稳定和健康水平。
关键词：长期施肥；土壤呼吸；磷脂脂肪酸
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黄土高原土壤贫瘠，已成为该区作物产量提高的一个重要限制因素［１］。 而随着人口的快速增加，特别是

退耕还林政策的实施，该区域面临着严重的粮食供应问题，截至 ２００８ 年，黄土高原地区已退耕土地 ４８３ 万

ｈｍ２，局部已出现人－粮关系紧张的局面［２］。 施肥由于可明显地改善土壤理化性质、增加土壤肥力，调节土壤

养分循环，提高作物产量［３⁃４］，越来越受到人们的重视。 但由于肥料种类的不同，长期施肥对土壤质量的影响

也存在较大差异，如一些研究发现长期使用无机肥会导致土壤质量下降，农业污染加重［４⁃５］。 如何合理培肥，
保持粮食产量、土壤质量和环境之间的友好发展已成为研究的重点。

土壤微生物群落被认为是土壤生态系统变化的预警及敏感指标，用来指示土壤质量变化。 施用的肥料可

以通过影响土壤化学成分引起土壤微生物活性、土壤微生物群落结构改变，也可以通过改变土壤的物理性状

影响地上植被的生长状况，从而间接地影响土壤微生物群落结构［４］。 有研究表明施肥管理可以迅速地影响

土壤呼吸、微生物量及其他土壤性质［６］。 近年来，许多学者也开展了不同地区长期施肥对微生物量碳氮［６⁃７］、
微生物多样性［８⁃９］、微生物活性［１０］和酶活性［１１⁃１２］ 等方面影响的研究。 Ｋａｍａ 等［１３］ 在肯尼亚的试验发现，氮磷

混施降低了细菌群落结构的多样性，有机肥或有机无机肥混施能明显影响微生物群落结构。 Ｚｈｅｎｇ 等［１４］在中

国北部沙壤土的试验发现，氮磷钾混施对于 ＦＡＭＥｓ 含量影响不显著，有机肥或有机无机肥混施对微生物群落

的 ＦＡＭＥｓ 含量影响最大。 Ｙｕ 等［１５］在淋溶土地上的施肥研究发现，无机肥的施用抑制生长，有机肥促进微生

物的生长。 张焕军等［１６］在对潮土的研究中发现长期施用有机肥改变了土壤微生物的群落结构，提高了细菌

数量，降低了放线菌含量，而对真菌数量没有明显影响，陆海飞等［１７］ 对红壤性水稻土的研究中发现长期有机

无机肥配施可显著提高土壤细菌多样性。 由此发现，由于气候条件、土壤类型以及耕作施肥的差异，无机肥对

土壤微生物特性的影响结果不一致；但有机肥和有机肥与化肥混施对微生物影响的研究结果基本一致，表现

为促进作用。
尽管关于施肥对土壤微生物影响的研究报道较多，但关于黄土丘陵区农业生产中占有很大的比重的川地

农田，在这方面研究较少，尤其是长期施肥后土壤微生物群落结构的变化及施肥对土壤质量影响方面的报道

更是缺乏。 因此，探究施肥对农田微生物群落变化特征的影响，评价土壤性质变化及指导作物产量变化的分

析具有重要意义。 本试验以黄土丘陵区安塞野外试验站川地长期肥料试验样地的土壤为研究对象，分析不同

施肥处理对土壤微生物群落多样性及其活性的影响，明确影响土壤微生物学特征的关键因子，以期为该区域

农田系统进行土壤质量评价，建立合理施肥制度、提高土地生产力提供数据支持和科学依据。
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１　 材料与方法

１．１　 研究区概况

试验于 ２０１１ 年在中国科学院安塞水土保持综合试验站进行，该站位于黄土高原中部（１０９°１９′２３″Ｅ，３６°
５１′３０″Ｎ），海拔 １０６８—１３０９ｍ。 属暖温带半干旱气候，年均温 ８．８℃，有效积温（＞１０ ℃）为 ３１１４℃，年均降雨量

５３５ｍｍ，６０％的降水集中在 ７—９ 月，且多暴雨，干燥度 １．４８；无霜期 １６０ｄ 左右。 地貌类型为典型的梁峁状丘

陵沟壑区，沟壑密度 ８．０６ｋｍ ／ ｋｍ２。 土壤类型处于黄绵土与沙黄土交错区，地带性土壤为黑垆土，绝大部分已

流失，黄土母质广泛出露地表，主要为黄绵土。 养分比较贫瘠，氮、磷缺乏，钾富足。 受自然条件和人类活动共

同影响，水土流失严重。 因无灌溉条件，靠天然降水，属雨养农业地区，农作制一年一熟，以秋作物为主。
１．２　 试验设计

所选样地位于墩滩川地养分长期定位试验场，从 １９９７ 年开始设置，为旱地，轮作方式为玉米—玉米—大

豆。 样地面积 ３７８㎡，每块小区为 １４㎡。 本研究选择 ８ 个处理：ＣＫ（对照）、Ｎ（氮肥）、Ｐ（磷肥）、Ｍ（有机肥）、
ＮＰ（氮肥和磷肥配施）、ＭＮ（有机肥和氮肥配施）、ＭＰ（有机肥和磷肥配施）和 ＭＮＰ（有机肥、氮肥和磷肥配

施）。 小区随机区组排列，每个处理布设了 ３ 块样地重复。 有机肥用冬羊粪，氮肥为尿素，磷肥为过磷酸钙，
施肥量分别为 Ｎ：９７．５ｋｇ ／ ｈｍ２；Ｐ：７５．０ｋｇ ／ ｈｍ２；Ｍ：有机肥（羊粪）７５００ｋｇ ／ ｈｍ２。 施肥方法为将有机肥和磷肥做

种肥一次施入，尿素做种肥施总量的 ２０％，余下 ８０％的尿素在玉米大喇叭口期与抽雄期之间追施。
１．３　 样品的采集与测试分析

待作物收获后，于 ２０１２ 年 １０ 月 １９ 日，采用 Ｓ 型取样法采取了 ０—２０ｃｍ 和 ２０—４０ｃｍ 两层的土壤，装在布

袋中立即送回实验室保存。 剔除根系和凋落物后，分为 ２ 份，一份风干，然后分别过 ０．２５ｍｍ 筛和 １ｍｍ 筛。 过

０．２５ｍｍ 筛的用于测定土壤有机碳、全氮、全磷，过 １ｍｍ 筛的用于测 ｐＨ、速效磷和碱解氮。 另一份鲜土样过

２ｍｍ 筛然后再分两份，一部分放 ４℃冰箱贮存用于基础呼吸和诱导呼吸；另一部分贮存于—８０℃冰箱用于磷

脂脂肪酸测定。
土壤理化性质采用常规测定方法［１８］。 土壤有机碳用重铬酸钾氧化—外加热法；土壤全氮采用凯氏定氮

法；土壤全磷采用硫酸—高氯酸消煮，钼锑抗比色法测定；土壤碱解氮采用碱解扩散法；土壤速效磷采用碳酸

氢钠提取钼锑抗比色法测定；ｐＨ 值用 ｐＨ 计测定（水 ∶ 土＝ ２．５ ∶ １）。
土壤基础呼吸（ＢＲ）和诱导呼吸（ＳＩＲ）的测定参考 Ｈｕｅｓｏ 等［１９］采用红外气体分析仪测定。 土壤微生物磷

脂脂肪酸采用修正的 Ｂｌｉｇｈｔ—Ｄｙｅｒ 法［２０］，取 ３．０ｇ 冻干土样，通过氯仿—甲醇－柠檬酸缓冲液振荡提取总脂，采
用硅胶柱分离，分别以氯仿、丙酮、甲醇洗脱，收集甲醇分离液。 甲脂化后，以酯化的 Ｃ１９：０ 为内标，用气相色

谱仪（ＧＣ７８９０Ａ，Ａｇｉｌｅｎｔ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｉｅｓ） 进行测定，应用美国 ＭＩＤＩ 公司开发的 Ｓｈｅｒｌｏｃｋ ＭＩＳ４． ５ 系统分析鉴定微

生物类群。 ＰＬＦＡ 的总量和单个 ＰＬＦＡ 的量可根据内标 Ｃ１９： ０ 进行计算，用 ｎｍｏｌ ／ ｇ 干土表示。
本文常见的 １３：０ ｉｓｏ、１３：０ ａｎｔｅｉｓｏ、１４：０ ｉｓｏ、１４：０ ａｎｔｅｉｓｏ、１５：１ ｉｓｏ ｗ９ｃ、１５：０ ｉｓｏ、１５：０ ａｎｔｅｉｓｏ、１６：０ ｉｓｏ、

１７：１ ｉｓｏ ｗ９ｃ、１７：０ ｉｓｏ、１７：０ ａｎｔｅｉｓｏ、１９：０ ａｎｔｅｉｓｏ、２２：０ ｉｓｏ 表征革兰氏阳性菌；１２：１ ｗ４ｃ、１５：１ ｗ８ｃ、１７：１ ｗ８ｃ、
１８：１ ｗ９ｃ、１８：１ ｗ７ｃ、１９：０ ｃｙｃｌｏ ｗ７ｃ、２０：１ ｗ９ｃ、２２：１ ｗ９ｃ 表征革兰氏阴性菌；１６：０ １０⁃ｍｅｔｈｙｌ、１７：１ ｗ７ｃ
１０⁃ｍｅｔｈｙｌ、１７：０ １０⁃ｍｅｔｈｙｌ、１８：０ １０⁃ｍｅｔｈｙｌ 表征放线菌；１８：２ ｗ６ｃ 表征真菌。
１．４　 数据处理

利用 ＳＰＳＳ ２０．０ 统计分析软件对施肥处理下各样地土壤呼吸、诱导呼吸、代谢熵、土壤微生物群落结构进行单因

素方差分析（ｏｎｅ⁃ｗａｙ ＡＮＯＶＡ）；利用三因素方差分析检测氮肥、磷肥和有机肥对各指标的影响程度及其交互作用；
利用 Ｒ 软件中 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ（ＲＤＡ）分析环境因素对微生物群落结构变异的解释程度及影响程度。

２　 结果与分析

２．１　 施肥对土壤呼吸的影响

　 　 ０—２０ｃｍ 和 ２０—４０ｃｍ 的基础呼吸、诱导呼吸的变化趋势基本一致，且 ０—２０ｃｍ 的呼吸强度和诱导呼吸

强度高于 ２０—４０ｃｍ（图 １）。 ０—２０ｃｍ 土层中，与 ＣＫ 相比，除 Ｍ 和 ＮＰ 处理外，其余各处理均显著提高了土壤
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的基础呼吸，呼吸强度增幅达 ３１．１８％—５３．７６％；２０—４０ｃｍ 土层中，与 ＣＫ 相比，仅 ＭＰ 和 ＭＮＰ 处理对基础呼

吸强度产生显著影响（Ｐ＜０．０５），其余各处理均无显著性差异（图 １Ａ）。
耕作层各处理与 ＣＫ 相比，只有 ＮＰ 未对诱导呼吸产生显著影响，其余各处理显著增强土壤的诱导呼吸

（Ｐ＜０．０５）（图 １Ｂ），增加幅度为 ４０．１２％—１３９．３８％；而在 ２０—４０ｃｍ 土层中，与 ＣＫ 相比，仅 ＭＮ、ＭＰ、ＭＮＰ 对诱

导呼吸产生显著性影响（Ｐ＜０．０５），其余各配施处理对诱导呼吸均未产生显著性影响。

图 １　 不同施肥处理的土壤基础呼吸和诱导呼吸

Ｆｉｇ．１　 ｂａｓａｌ ｒｅｓｐｉｒａｔｉｏｎ ａｎｄ ｓｕｂｓｔｒａｔｅ—ｉｎｄｕｃｅｄ ｒｅｓｐｉｒａｔｉｏｎ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

同一土层不同字母表示处理之间差异达到显著水平（Ｐ＜０．０５）

２．２　 施肥对土壤微生物群落结构多样性的影响

不同施肥处理对土壤微生物群落结构构成产生显著影响，但不同处理对不同群落结构影响不同（表 １）。
其中 ０—２０ｃｍ 土层，除了 ＮＰ 处理对总 ＰＬＦＡ 无显著影响外不同施肥措施均显著增加了 Ｇ⁃ＰＬＦＡ 和总 ＰＬＦＡ
含量，其中 ＰＭ、ＮＰＭ 和 ＮＭ 增加幅度最大；总体来说，施肥处理增加了 Ｇ＋ＰＬＦＡ、放线菌 ＰＬＦＡ 和真菌 ＰＬＦＡ
含量，但仅 ＰＭ、ＮＰＭ 等个别处理影响达到了显著水平。 真菌 ／细菌仅在 ＰＭ 和 ＮＰＭ 两个处理下显著降低，其
余处理均未显著变化。 施肥处理对 ２０—４０ｃｍ 土层的影响弱于 ０—２０ｃｍ 土层，仅对 Ｇ⁃ＰＬＦＡ、Ｇ＋ＰＬＦＡ、放线菌

ＰＬＦＡ 和总 ＰＬＦＡ 含量产生了显著影响，对真菌 ＰＬＦＡ 和真菌 ／细菌未产生显著影响；其中 Ｇ＋ＰＬＦＡ 和放线菌

ＰＬＦＡ 仅在 ＰＭ 和 ＮＰＭ 处理中显著增加，其余处理均为产生显著变化；施肥处理总体增加了 Ｇ⁃ＰＬＦＡ 和总

ＰＬＦＡ 含量，但 Ｍ 和 ＮＰ 两个处理影响并未达到显著水平，ＰＭ、ＮＰＭ 和 ＮＭ 增加幅度高于 Ｎ 和 Ｐ 处理。
２．３　 施肥处理对土壤微生物特性影响的交互作用

通过对氮肥、磷肥和有机肥三因素方差进行分析，表明三因素对不同指标具有不同的作用，且呈现不同程

度的交互作用（表 ２）。 在 ０—２０ｃｍ 土层中，氮肥因素仅对放线菌 ＰＬＦＡ 有显著影响（Ｐ＜０．０５），磷肥因素仅对

真菌 ＰＬＦＡ 没有显著影响，有机肥仅对 ＢＲ 没有显著影响。 氮肥和磷肥对放线菌 ＰＬＦＡ 外的其它指标具有显

著的交互作用，而与有机肥仅对总 ＰＬＦＡ 显著交互作用。 磷肥和有机肥对 ＳＩＲ、Ｇ＋ＰＬＦＡ、细菌 ＰＬＦＡ、放线菌

ＰＬＦＡ 和总 ＰＬＦＡ 具有显著的交互作用，而它们和氮肥三者之间对几个指标均没有显著的交互作用。 ２０—
４０ｃｍ 表 ２ 说明，２０—４０ｃｍ 土层中，氮肥因素仅对放线菌和总 ＰＬＦＡ 有显著影响，磷肥因素处理显著影响土壤

微生物的 ＢＲ、ＳＩＲ 和 Ｇ＋ＰＬＦＡ 和放线菌 ＰＬＦＡ（Ｐ＜０．０５），有机肥显著改变除真菌外的其它指标。 氮肥和磷肥

对 ＳＩＲ、Ｇ＋ＰＬＦＡ、Ｇ－ＰＬＦＡ、真菌及总 ＰＬＦＡ 有显著交互作用，而和有机肥的交互作用与 ０—２０ｃｍ 土层的结果相

似仅对总 ＰＬＦＡ 产生显著影响，磷肥和有机肥对 Ｇ＋、细菌、放线菌和总 ＰＬＦＡ 有显著的交互作用，与耕层结果

一致，氮肥磷肥和有机肥三者之间对几个指标均没有显著的交互作用。
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度

Ｄｅ
ｅｐ

ｏｆ
ｓｏ
ｉｌ

微
生

物
类

型
Ｍ
ｉｃ
ｒｏ
ｂｉ
ａｌ

ｔｙ
ｐｅ

空
白

处
理

Ｃｏ
ｎｔ
ｒｏ
ｌ

ＣＫ

氮
肥

添
加

Ｎｉ
ｔｒｏ

ｇｅ
ｎ

ｆｅ
ｒｔｉ
ｌｉｚ

ｅｒ
Ｎ

磷
肥

添
加

Ｐｈ
ｏｓ
ｐｈ

ｏｒ
ｕｓ

ｆｅ
ｒｔｉ
ｌｉｚ

ｅｒ
Ｐ

有
机

肥
添

加
Ｍ
ａｎ

ｕｒ
ｅ

Ｍ

氮
磷

添
加

Ｎｉ
ｔｒｏ

ｇｅ
ｎ

ｆｅ
ｒｔｉ
ｌｉｚ

ｅｒ
＋

ｐｈ
ｏｓ
ｐｈ

ｏｒ
ｕｓ

ｆｅ
ｒｔｉ
ｌｉｚ

ｅｒ
ＮＰ

氮
和

有
机

肥
添

加
Ｍ
ａｎ

ｕｒ
ｅ＋

ｎｉ
ｔｒｏ

ｇｅ
ｎ

ｆｅ
ｒｔｉ
ｌｉｚ

ｅｒ
ＮＭ

磷
和

有
机

肥
添

加
Ｍ
ａｎ

ｕｒ
ｅ＋

ｐｈ
ｏｓ
ｐｈ

ｏｒ
ｕｓ

ｆｅ
ｒｔｉ
ｌｉｚ

ｅｒ
ＰＭ

氮
磷

有
机

肥
添

加
Ｍ
ａｎ

ｕｒ
ｅ＋

ｎｉ
ｔｒｏ

ｇｅ
ｎ

ｆｅ
ｒｔｉ
ｌｉｚ

ｅｒ
＋

ｐｈ
ｏｓ
ｐｈ

ｏｒ
ｕｓ

ｆｅ
ｒｔｉ
ｌｉｚ

ｅｒ
ＮＰ

Ｍ

０—
２０

Ｇ
＋ Ｐ

ＬＦ
Ａ
／（

ｎｍ
ｏｌ
／ｇ
）

５．
１８

±０
．４
０ａ

ｂｃ
５．
９５

±１
．２
５ｂ

ｃ
６．
２９

±０
．３
６ｃ

４．
６５

±０
．５
７ａ

ｂ
４．
４５

±０
．３
１ａ

６．
１５

±０
．２
７ｃ

９．
２９

±０
．２
７ｄ

８．
１４

±１
．４
０ｄ

Ｇ⁃
ＰＬ

ＦＡ
／（

ｎｍ
ｏｌ
／ｇ
）

１．
８２

±０
．１
７ａ

２．
９７

±０
．２
０ｂ

ｃ
３．
５９

±０
．６
７ｃ

ｄ
３．
６７

±０
．３
５ｄ

２．
８２

±０
．０
３ｂ

５．
３２

±０
．０
５ｅ

６．
１１

±０
．６
３ｆ

４．
９８

±０
．０
５ｅ

真
菌

ＰＬ
ＦＡ

／（
ｎｍ

ｏｌ
／ｇ
）

０．
４８

±０
．１
０ａ

ｂ
０．
４４

±０
．０
９ａ

０．
６５

±０
．１
４ｂ

ｃｄ
０．
６２

±０
．０
３ａ

ｂｃ
ｄ

０．
４３

±０
．０
４ａ

０．
７７

±０
．１
０ｄ

０．
７４

±０
．１
９ｃ

ｄ
０．
５５

±０
．０
９ａ

ｂｃ

放
线

菌
ＰＬ

ＦＡ
／（

ｎｍ
ｏｌ
／ｇ
）

０．
８５

±０
．１
９ａ

０．
７８

±０
．３
０ａ

１．
６４

±０
，１

８ｂ
１．
２１

±０
．０
３ａ

１．
０７

±０
．４
１ａ

０．
７９

±０
．１
８ａ

２．
０４

±０
．２
２ｂ

１．
８４

±０
．１
２ｂ

总
ＰＬ

ＦＡ
／（

ｎｍ
ｏｌ
／ｇ
）

１６
．１
７±

０．
９０

ａ
１９

．７
７±

１．
７４

ｂ
２３

．５
５±

１．
６８

ｃ
１９

．１
０±

１．
１７

ｂ
１６

．５
９±

０．
９３

ａ
２６

．９
７±

０．
４５

ｄ
３０

．４
０±

０．
７０

ｅ
２５

．４
５±

０．
６５

ｃｄ

真
菌

／细
菌

０．
０７

±０
．０
１ｃ

ｄ
０．
０５

±０
．０
１ａ

ｂｃ
０．
０７

±０
．０
１ｂ

ｃｄ
０．
０８

±０
．０
１ｄ

０．
０６

±０
．０
０ａ

ｂｃ
ｄ

０．
０７

±０
．０
１ｂ

ｃｄ
０．
０５

±０
．０
１ａ

ｂ
０．
０４

±０
．０
１ａ

２０
—

４０
Ｇ
＋ Ｐ

ＬＦ
Ａ
／（

ｎｍ
ｏｌ
／ｇ
）

４．
３２

±０
．４
１ａ

ｂｃ
５．
０９

±０
．５
４ｃ

ｄ
４．
５９

±０
．４
９ｂ

ｃ
３．
５２

±０
．８
５ａ

３．
４３

±０
．３
０ａ

３．
９９

±０
．１
３ａ

ｂ
５．
８９

±０
．４
７ｄ

５．
９０

±０
．５
１ｄ

Ｇ⁃
ＰＬ

ＦＡ
／（

ｎｍ
ｏｌ
／ｇ
）

１．
７９

±０
．２
６ａ

２．
７４

±０
．６
０ｂ

ｃ
２．
５９

±０
．４
４ｂ

２．
４５

±０
．２
８ａ

ｂ
２．
０８

±０
．３
４ａ

ｂ
３．
８１

±０
．４
９ｄ

４．
０５

±０
．５
２ｄ

３．
３５

±０
．１
４ｃ

ｄ

真
菌

ＰＬ
ＦＡ

／（
ｎｍ

ｏｌ
／ｇ
）

０．
４２

±０
．０
６ａ

ｂ
０．
４９

±０
．１
９ａ

ｂ
０．
５０

±０
．１
５ａ

ｂ
０．
４２

±０
．０
２ａ

ｂ
０．
３７

±０
．０
７ａ

０．
６２

±０
．１
４ｂ

０．
５１

±０
．１
３ａ

ｂ
０．
５４

±０
．１
４ａ

ｂ

放
线

菌
ＰＬ

ＦＡ
／（

ｎｍ
ｏｌ
／ｇ
）

０．
７２

±０
．２
０ａ

０．
６３

±０
．１
０ａ

０．
８５

±０
．０
５ａ

ｂ
０．
７８

±０
．０
７ａ

ｂ
０．
６５

±０
．１
４ａ

０．
６４

±０
．２
３ａ

１．
３０

±０
．２
０ｃ

１．
０６

±０
．２
１ｂ

ｃ

总
ＰＬ

ＦＡ
／（

ｎｍ
ｏｌ
／ｇ
）

１３
．５
７±

０．
６８

ａ
１７

．０
２±

１．
１７

ｂ
１７

．５
３±

１．
０７

ｂ
１３

．９
９±

１．
４９

ａ
１２

．９
８±

０．
８９

ａ
２０

．６
４±

０．
２４

ｃ
２１

．１
６±

１．
１７

ｃ
１９

．５
１±

０．
６２

ｃ

真
菌

／细
菌

０．
０７

±０
．０
１ａ

ｂ
０．
０６

±０
．０
２ａ

ｂ
０．
０７

±０
．０
２ａ

ｂ
０．
０７

±０
．０
１ａ

ｂ
０．
０７

±０
．０
１ａ

ｂ
０．
０８

±０
．０
２ｂ

０．
０５

±０
．０
１ａ

０．
０６

±０
．０
１ａ

ｂ

　
　

同
一

行
不

同
字

母
代

表
处

理
间

差
异

显
著

，Ｇ
＋ Ｐ

ＬＦ
Ａ

Ｇｒ
ａｍ

Ｐｏ
ｓｉｔ

ｉｖ
ｅ
ＰＬ

ＦＡ
，格

兰
仕

阳
性

菌
ＰＬ

ＦＡ
Ｇ⁃

ＰＬ
ＦＡ

Ｇａ
ｌａ
ｎｚ

ｎｅ
ｇａ
ｔｉｖ

ｅ
格

兰
仕

阴
性

菌
ＰＬ

ＦＡ

５　 １０ 期 　 　 　 梁楚涛　 等：黄土丘陵区不同施肥处理对土壤微生物特性的影响 　
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表
２　

氮
、磷

、有
机
肥
对
微
生
物
呼
吸
、土

壤
微
生
物
群
落
影
响
的
三
因
素
方
差
分
析

Ｔａ
ｂｌ
ｅ
２　

Ｐ⁃
ｖａ

ｌｅ
ｓ
ａｎ

ｄ
ｃｏ
ｎｔ
ｒｉ
ｂｕ

ｔｉｏ
ｎ
ｏｆ

ｉｎ
ｄｅ
ｐｅ
ｎｄ

ｅｎ
ｔｆ

ａｃ
ｔｏ
ｒｓ

（Ｎ
，Ｐ

，Ｍ
）
ａｎ

ｄ
ｔｈ
ｅｉ
ｒ
ｉｎ
ｔｅ
ｒａ
ｃｔ
ｉｏ
ｎｓ

ｔｏ
ｖａ

ｒｉ
ｏｕ

ｓ
ｐａ

ｒａ
ｍ
ｅｔ
ｅｒ
ｓ
ｓｔ
ｕｄ

ｉｅ
ｄ
ｂｙ

ｔｈ
ｒｅ
ｅ⁃
ｗ
ａｙ

Ａ
Ｎ
Ｏ
Ｖ
Ａ

土
层

深
度

Ｓｏ
ｉｌ

ｄｅ
ｐｔ
ｈ

微
生

物
类

型
Ｍ
ｉｃ
ｒｏ
ｂｉ
ａｌ

ｔｙ
ｐｅ

Ｎ
Ｐ

Ｍ
ＮＰ

ＮＭ
ＰＭ

ＮＰ
Ｍ

Ｐ
％

Ｐ
％

Ｐ
％

Ｐ
％

Ｐ
％

Ｐ
％

Ｐ
％

残
差

Ｒｅ
ｓｉｄ

ｕａ
ｌ／
％

０—
２０

ｃｍ
ＢＲ

０．
９８

８
０．
０

０．
００

６
２０

．５
０．
１１

０
５．
８

０．
００

１
３４

．６
０．
９４

０
０．
０

０．
５６

１
０．
７

０．
１２

３
５．
５

３２
．９

ＳＩ
Ｒ

０．
２８

３
０．
９

０．
００

０
２１

．３
０．
００

０
４４

．３
０．
００

０
１７

．４
０．
２４

５
１．
０

０．
０４

７
３．
３

０．
４９

４
０．
４

１１
．４

Ｇ
＋ Ｐ

ＬＦ
Ａ

０．
５６

３
０．
３

０．
００

０
２１

．３
０．
００

０
２２

．２
０．
００

０
１５

．２
０．
２６

２
１．
１

０．
００

０
２７

．０
０．
９７

８
０．
０

１２
．９

Ｇ⁃
ＰＬ

ＦＡ
０．
１４

０
０．
７

０．
００

０
１１

．４
０．
００

０
６４

．６
０．
００

０
１８

．０
０．
８１

９
０．
０

０．
４１

６
０．
２

０．
１６

１
０．
６

４．
５

细
菌

０．
８９

４
０．
０

０．
００

０
１８

．９
０．
００

０
４４

．２
０．
００

０
１８

．９
０．
３１

３
０．
５

０．
００

０
１０

．７
０．
５４

８
０．
２

６．
７

真
菌

０．
１０

５
６．
３

０．
７３

６
０．
２

０．
００

１
３１

．６
０．
０１

０
１８

．４
０．
２２

６
３．
３

０．
１５

６
４．
６

０．
４３

４
１．
３

３４
．０

放
线

菌
０．
００

４
１０

．０
０．
００

０
５４

．０
０．
００

０
５５

．８
０．
４５

９
０．
５

０．
９５

１
０．
０

０．
０４

６
４．
０

０．
０６

９
３．
３

１３
．８

总
ＰＬ

ＦＡ
０．
８０

４
０．
０

０．
００

０
１２

．７
０．
００

０
４３

．４
０．
００

０
３５

．５
０．
００

３
２．
６

０．
００

８
２．
０

０．
２３

３
０．
３

３．
５

２０
—

４０
ｃｍ

ＢＲ
０．
８２

２
０．
２

０．
０１

７
１９

．３
０．
００

９
２４

．４
０．
１３

６
６．
７

０．
９４

９
０．
０

０．
２０

９
４．
８

０．
６３

０
０．
７

４４
．０

ＳＩ
Ｒ

０．
９９

１
０．
０

０．
０６

３
８．
７

０．
００

１
３４

．３
０．
００

８
１９

．７
０．
６４

２
０．
５

０．
５９

４
０．
６

０．
３７

４
１．
８

３４
．５

Ｇ
＋ Ｐ

ＬＦ
Ａ

０．
９１

０
０．
０

０．
００

３
１３

．２
０．
０３

６
５．
５

０．
０１

０
９．
１

０．
３０

４
１．
２

０．
００

０
５０

．７
０．
０８

９
３．
５

１６
．８

Ｇ⁃
ＰＬ

ＦＡ
０．
１２

１
２．
７

０．
０７

５
３．
７

０．
００

０
４５

．７
０．
００

０
２８

．３
０．
７５

４
０．
１

０．
１４

６
２．
４

０．
３８

８
０．
８

１６
．３

细
菌

０．
３０

１
０．
９

０．
００

２
１０

．８
０．
００

０
２５

．０
０．
００

０
２１

．７
０．
３４

８
０．
７

０．
００

０
２７

．９
０．
４３

９
０．
５

１２
．４

真
菌

０．
３８

３
３．
２

０．
８７

０
０．
０

０．
１４

６
９．
４

０．
０８

１
１３

．９
０．
１７

２
８．
３

０．
８１

９
０．
３

０．
８９

６
０．
０

６４
．７

放
线

菌
０．
０２

５
１０

．１
０．
００

１
２７

．６
０．
００

３
２０

．１
０．
４３

２
１．
１

０．
７６

０
０．
２

０．
００

９
１４

．５
０．
９９

０
０．
０

１６
．５

总
ＰＬ

ＦＡ
０．
０２

８
２．
４

０．
００

２
５．
６

０．
００

０
３１

．８
０．
００

０
４１

．９
０．
００

２
５．
９

０．
００

２
５．
９

０．
８５

６
０．
０

６．
６

　
　

ＢＲ
：
ｂａ

ｓａ
ｌｒ

ｅｓ
ｐｉ
ｒａ
ｔｉｏ

ｎ，
代

表
基

础
呼

吸
；
ＳＩ
Ｒ：

ｓｕ
ｂｓ
ｔｒａ

ｔｅ
⁃ｉｎ

ｄｕ
ｃｅ
ｄ
ｒｅ
ｓｐ
ｉｒａ

ｔｉｏ
ｎ，
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２．４　 微生物群落结构变化的驱动因素

在 ０—２０ｃｍ 土层中，对施肥处理样地的土壤微生物群落 ＰＬＦＡｓ 进行主成分分析，结果表明（图 ２Ａ），主成

分 １（ＰＣ１）对总 ＰＬＦＡｓ 数据变异的贡献率为 ２４．３％，主成分 ２（ＰＣ２）对总 ＰＬＦＡｓ 数据变异的贡献率为１９．３７％，
累计贡献率为 ４３．６７％。 各施肥处理在图中上分别成簇出现，主成分 １ 和主成分 ２ 基本上能把不同施肥处理

区分开，但是 ＮＰ 与 ＮＭ 的样点分布部分重合，表明施肥处理改变了土壤微生物的群落结构。
在 ０—２０ｃｍ 土层中，以土壤微生物和土壤性质为因子进行冗余分析，土壤性质选取土壤有机碳（ＴＯＣ）、

总氮（ＴＮ）、总磷（ＴＰ）、碱解氮、ｐＨ、速效磷（ａＰ）６ 个环境因子，对不同施肥处理的土壤微生物特性进行冗余分

析。 其中，第一轴解释了 ５８．４６％的变异，第二轴解释了 ４．７％的变异（如图 ２Ｂ）。 结果表明，土壤因子中全磷

和速效磷对于土壤微生物特性产生极显著影响，全氮和碱解氮对微生物性质产生显著影响。 由图 ２Ｂ 可知，
ｐＨ 对微生物性质有负向作用。

在 ２０—４０ｃｍ 土层中，对施肥处理样地的土壤微生物群落 ＰＬＦＡｓ 进行主成分分析，结果表明（图 ３Ａ），主
成分 １（ＰＣ１）对总 ＰＬＦＡｓ 数据变异的贡献率为 １９．６３％，主成分 ２（ＰＣ２）对总 ＰＬＦＡｓ 数据变异的贡献率为

１７．１６％，累计贡献率为 ３６．７９％。 主成分 １ 和主成分 ２ 基本上能把不同施肥处理区分开，但是对照 ＣＫ 与 ＮＰ
配施出现分布重合。

在 ２０—４０ｃｍ 土层中，同样以土壤微生物和土壤性质为因子进行冗余分析，土壤性质选取土壤有机碳

（ＴＯＣ）、总氮（ＴＮ）、总磷（ＴＰ）、碱解氮、ｐＨ、速效磷（ａＰ）６ 个环境因子，对不同施肥处理的土壤微生物特性进

行冗余分析。 其中，第一轴解释 ６１．６％的变异，第二轴解释 １４．９６％的变异（如图 ３Ｂ）。 结果表明，土壤因子中

速效磷对于土壤微生物特性产生极显著影响，有机质、全磷和碱解氮对微生物性质产生显著影响。 由图 ３Ｂ
可知，与 ０—２０ｃｍ 土层一致，ｐＨ 对微生物性质有负向作用。

３　 讨论

本研究发现，０—２０ｃｍ 土壤微生物的呼吸强度以及土壤微生物 ＰＬＦＡ 含量均比 ２０—４０ｃｍ 土层高（图 １，
表 １），但两个土层各指标的变化趋势基本一致。 其主要原因是，有机和无机肥料施于 ０—２０ｃｍ 表层土壤，对
微生物产生直接影响，并且这一土层是耕作层，植物根系多分布于这一土层，可以满足微生物的生长和繁殖需

要，但是 ２０—４０ｃｍ 土层中改变微生物特性的物质来自于表层物质下渗［２１］，其对土壤微生物特性的影响结果

不如表层明显。
３．１　 Ｎ 对于微生物特性的影响

在 ０—２０ｃｍ 土层和 ２０—４０ｃｍ 土层中，单施 Ｎ 显著提高土壤呼吸、Ｇ－和总磷脂脂肪酸含量，而对其他土壤

微生物群落的脂肪酸含量影响不显著。 这可能是由于细菌 Ｃ ／ Ｎ 比真菌更低，这使细菌有更强的利用低 Ｃ ／ Ｎ
有机质的能力［２２］，施用 Ｎ 增加土壤氮的有效性，碳氮比降低，细菌更适应由于氮添加导致土壤 Ｃ ／ Ｎ 降低的环

境而增加。 目前长期施用 Ｎ 肥对土壤微生物群落影响的结果不尽一致。 Ｂａｒｄｇｅｔｔ 等［２３］发现，施用氮肥可能通

过改变土壤养分有效性促进细菌生长，从而影响微生物群落。 Ｙｕ 等［２４］ 的研究则指出，氮肥对真菌的促进作

用最明显。 高明霞等［２５］研究表明，长期施用 Ｎ 对于提高提高微生物多样性没有显著作用。 白震等［２６］研究表

明，单施 Ｎ 不仅对细菌或真菌无显著影响，甚至对于微生物活性和结构影响都比较小。 这可能是因为长期施

用无机氮肥，使土壤的 Ｃ ／ Ｎ 比降低，加速了土壤中原有有机碳的分解，导致土壤中积累的有机碳总量较少，从
而不利于微生物的积累［２７］。 并且不同地区土壤类型不同以及施肥种类和方式的多样性也能导致单施氮肥结

果的差异。
３．２　 Ｐ 对于微生物特性的影响

在 ０—２０ｃｍ 土层中，单施 Ｐ 能提高微生物的活性、显著增加 Ｇ－、放线菌和总 ＰＬＦＡ 含量；在 ２０—４０ｃｍ 土

层中，单施 Ｐ 能显著提高土壤微生物的 Ｇ－和总 ＰＬＦＡ 含量。 氮磷有机肥配施的革兰氏阳性菌、革兰氏阴性菌

以及总 ＰＬＦＡ 含量均低于磷肥有机肥配施，主要原因是供试土壤作物的主要限制因子是 Ｐ。 施瑶［２８］在内蒙古
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图 ２　 ０—２０ｃｍ 土壤各菌群磷脂脂肪酸（ＰＬＦＡｓ）和环境因子的冗余分析

Ｆｉｇ．２　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ＰＬＦＡｓ ｉｎ ０—２０ｃｍ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｖａｒｉａｂｌｅｓ

ＣＫ 样地包括 ｓｉｔ１、ｓｉｔ２、ｓｉｔ３；Ｎ 样地包括：ｓｉｔ４、ｓｉｔ５、ｓｉｔ６；Ｐ 样地包括：ｓｉｔ７、ｓｉｔ８、ｓｉｔ９；Ｍ 样地包括：ｓｉｔ１０、ｓｉｔ１１、ｓｉｔ１２；ＮＰ 样地包括：ｓｉｔ１３、ｓｉｔ１４、

ｓｉｔ１５；ＮＭ 样地包括：ｓｉｔ１６、ｓｉｔ１７、ｓｉｔ１８；ＰＭ 样地包括：ｓｉｔ１９、ｓｉｔ２０、ｓｉｔ２１；ＮＰＭ 样地包括： ｓｉｔ２２、ｓｉｔ２３、ｓｉｔ２４。 ＴＰＬＦＡ：Ｔｏｔａｌ ＰＬＦＡ 代表总 ＰＬＦＡ 含

量，ＧＰ：Ｇｒａｍ Ｐｏｓｉｔｉｖｅ 代表革兰氏阳性菌 ＰＬＦＡ 含量， ＧＮ： Ｇｒａｍ Ｎｅｇａｔｉｖｅ 代表革兰氏阴性菌 ＰＬＦＡ 含量， Ｆｕｎｇｉ： 真菌 ＰＬＦＡ 含量，

Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅｓ：放线菌 ＰＬＦＡ 含量，ＢＲ：基础呼吸强度，ＳＩＲ：诱导呼吸强度；∗∗∗ ＼∗∗ ＼∗依次表示 ｐ≤０．００１，０．００１＜ｐ≤０．００３，０．００３＜ｐ≤

０．００５
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图 ３　 ２０—４０ｃｍ 土壤各菌群磷脂脂肪酸（ＰＬＦＡｓ）和环境因子的冗余分析

Ｆｉｇ．３　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ＰＬＦＡｓ ｉｎ ２０—４０ｃｍ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｖａｒｉａｂｌｅ

ＣＫ 样地包括 ｓｉｔ１、ｓｉｔ２、ｓｉｔ３；Ｎ 样地包括：ｓｉｔ４、ｓｉｔ５、ｓｉｔ６；Ｐ 样地包括：ｓｉｔ７、ｓｉｔ８、ｓｉｔ９；Ｍ 样地包括：ｓｉｔ１０、ｓｉｔ１１、ｓｉｔ１２；ＮＰ 样地包括：ｓｉｔ１３、ｓｉｔ１４、

ｓｉｔ１５；ＮＭ 样地包括：ｓｉｔ１６、ｓｉｔ１７、ｓｉｔ１８；ＰＭ 样地包括：ｓｉｔ１９、ｓｉｔ２０、ｓｉｔ２１；ＮＰＭ 样地包括： ｓｉｔ２２、ｓｉｔ２３、ｓｉｔ２４。 ＴＰＬＦＡ：Ｔｏｔａｌ ＰＬＦＡ 代表总 ＰＬＦＡ 含

量，ＧＰ：Ｇｒａｍ Ｐｏｓｉｔｉｖｅ 代表革兰氏阳性菌 ＰＬＦＡ 含量， ＧＮ： Ｇｒａｍ Ｎｅｇａｔｉｖｅ 代表革兰氏阴性菌 ＰＬＦＡ 含量， Ｆｕｎｇｉ： 真菌 ＰＬＦＡ 含量，

Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅｓ：放线菌 ＰＬＦＡ 含量，ＢＲ：基础呼吸强度，ＳＩＲ：诱导呼吸强度。 ∗∗∗＼∗∗＼∗依次表示 Ｐ≤０．００１，０．００１＜Ｐ≤０．００３，０．００３＜Ｐ≤

０．００５

草原进行 ６ａ 的氮磷添加实验，发现磷添加有助于提高土壤总磷脂脂肪酸、细菌、放线菌的磷脂脂肪酸含量。
Ｌｉ 等［２９］发现磷肥能够增加真菌、细菌的 ＰＬＦＡ 的含量，但是真菌 ＰＬＦＡ 含量比细菌增加的快。 这些与本试验

的研究结果基本一致。 通过冗余分析发现，施入的磷肥主要是以速效磷的形式对植物及微生物产生作用，与
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白震等研究结果一致［３０］。 并且根据 ＲＤＡ 分析，在 ０—２０ｃｍ 土层，主要是通过全磷和速效磷对微生物群落结

构变化起驱动作用，在 ２０—４０ｃｍ 土层，主要通过速效磷对微生物群落结构变化起驱动作用。 这可能是由于

黄土丘陵区土壤贫瘠，缺乏磷肥，所以施用磷肥能对微生物群落产生显著的影响。 本试验结果表明氮磷肥混

施对微生物群落结构的影响不显著，与白震等［３０］ 氮磷肥配施对微生物活性与结构影响较小的结果相一致。
但 Ｋａｍａａ 等［１３］研究表明，氮磷混施抑制细菌的微生物群落结构。
３．３　 Ｍ 对于微生物特性的影响

在 ０—２０ｃｍ 土层，Ｍ 对土壤呼吸没有显著影响；但在 ２０—４０ｃｍ 土层中，单施有机肥显著提高了土壤的诱

导呼吸。 单施 Ｍ 显著提高 ０—２０ｃｍ 土层的 Ｇ－和总 ＰＬＦＡ 含量；但在 ２０—４０ｃｍ 土层，Ｍ 并未对土壤微生物

ＰＬＦＡ 含量产生显著性影响。 通过三因素方差分析，结果表明有机肥这个因素在整个实验中对 ０—２０ｃｍ 的土

壤微生物 ＰＬＦＡ 含量产生显著的影响，对 ２０—４０ｃｍ 土层除真菌外的微生物 ＰＬＦＡ 含量产生显著影响。 张焕

君等［３１］在潮土的研究中发现，有机肥的长期施用提高了土壤微生物 ＰＬＦＡ 含量和细菌量却抑制放线菌的生

长。 Ｚｈｏｎｇ 等［３２］认为有机肥施用会显著增加土壤细菌和放线菌的生物量。 张奇春等［３３］采用室内恒温培养法

发现施用有机肥显著增加了土壤微生物群落结构的多样性。 分析其产生影响可能原因有：（１） 有机肥的施用

提高了土壤中有机质的含量，而有机质既含有相当数量的碳、氮、磷、钾等营养元素，又具有改善土壤理化性状

和土壤的结构、提高土壤肥力的作用，为微生物生长提供了良好的环境，从而促进微生物结构的多样性和活

性［３４］；（２） 有机肥本身含有大量活的微生物、活性有机碳源和能源，会起到“接种”和“导入”作用［３５］。
本试验结果表明，有机无机肥配施对土壤微生物活性及结构影响显著。 Ｙｕａｎ 等［３６］ 对施肥超过 ２５ 年的

稻田进行研究，发现有机无机混施能增加微生物群落多样性。 这与本试验的结果相一致，与其他施肥处理相

比，有机无机混施，明显改变微生物的群落结构。 有机无机肥配合施用能提高微生物活性及改变微生物群落

结构的原因是施肥增加根系生物量及根系分泌物，促进微生物生长繁殖，使土壤微生物量碳、氮含量明显高于

单施化肥的处理［３７］。 因此，长期有机无机肥配施能通过提高土壤细菌多样性，并改变土壤细菌和真菌的群落

结构，提高土壤酶活性，进而提高了农田生态系统的生产力并对生态系统健康有改善作用［２］。

４　 结论

由于黄土丘陵区土壤贫瘠，土壤质量较差，通过分析可知 Ｐ 作为本区土壤的限制因子，施加 Ｐ 显著增加

土壤呼吸强度，改变了微生物群落结构，并且施用 Ｐ 肥以速效磷形式对微生物特性的变化起主要驱动作用。
在黄土丘陵区农田，长期施用 ＮＰＭ 有助于提高土壤微生物的特性，从而改善了土壤的生态环境，进而增强农

田生态系统的稳定和健康。 建立科学的施肥制度，通过有机无机配施等培肥措施提高土壤肥力的同时改善土

壤生物学特性对于促进土壤生态系统稳定性、健康以及粮食产量有重要意义。
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