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覆盖模式对旱作农田土壤微生物多样性及群落结构的
影响
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摘要：土壤微生物是表征土壤质量的敏感指标，采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｐ 技术分析不同覆盖方式对半湿润易旱区农田土壤微生物群

落结构及多样性的影响，以期从微生物的角度评价农田不同覆盖措施对土壤质量的影响。 设 ３ 种覆盖模式：平作塑料薄膜覆盖

（Ｐ）、平作秸秆覆盖（Ｓ）和垄膜沟播覆盖（Ｒ），以平作不覆盖为对照（ＣＫ），研究不同覆盖模式下土壤微生物群落变化，分析各土

壤理化因子与微生物群落之间的关系。 研究结果表明各覆盖处理显著改变了土壤微生物的群落结构和多样性。 所有土壤样品

中，细菌群落的优势菌门是变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）、放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ），丰度分别为 ２９．６９％、
２８．２８％和 ２０．７６％，ＣＫ 处理下较高的土壤 ｐＨ 和低 ＮＯ３ ⁃Ｎ 含量抑制了土壤中酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）的生长繁殖，而放线菌门

（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）相对丰度为所有处理中最高。 真菌群落的优势菌门是子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）、担子菌门（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ），丰度

分别为 ５９．６５％和 ２０．９６％，Ｓ 处理下过低的土壤温度抑制了担子菌门（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）生长和繁殖，其相对丰度为所有处理中最

低。 与 ＣＫ 相比，Ｐ 和 Ｒ 处理显著提高土壤细菌的多样性和丰富度；Ｓ 和 Ｒ 处理下土壤真菌多样性和丰富度显著增加，而 Ｐ 处

理的土壤真菌多样性和丰富度均无显著差异。 斯皮尔曼相关分析表明土壤细菌多样性主要受土壤含水量（ＳＭ）和硝态氮含量

（ＮＯ３ ⁃Ｎ）影响，而土壤真菌多样性主要受土壤温度（ＳＴ）、全氮（ＴＮ）和硝态氮含量（ＮＯ３ ⁃Ｎ）影响； ＲＤＡ 分析表明微生物群落结

构的变化主要受 ＳＭ、ＳＴ、ＮＯ３ ⁃Ｎ 和 ＴＮ 含量的影响。 总的来说，Ｒ 处理下土壤细菌和真菌的多样性和丰富度较 ＣＫ 处理显著提

高，该处理下土壤中担子菌门（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）和球囊菌（Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ）相对丰度为所有处理中最高，两者分别形成的外生菌根

和从生菌根不但促进了根部养分的吸收，而且提高了作物的抗逆性，且结果证明该处理的作物产量为最高，因此在半湿润旱作

区推荐采用垄膜沟播覆盖种植方式。
关键词：农田覆盖；微生物群落；高通量测序；土壤理化性质
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ｎｉｔｒｏｇｅｎ， ａｎｄ ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ． Ｉｎ ｇｅｎｅｒａｌ， ｔｈｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｉｅｓ ａｎｄ ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ｆｕｎｇｉ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｈｉｇｈｅｒ
ｕｎｄｅｒ Ｒ ｔｈａｎ ＣＫ． Ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ ｏｆ Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ ａｎｄ Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ ｗｅｒｅ ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｓｔ ｕｎｄｅｒ Ｒ ｉｎ ａｌｌ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ．
Ｔｈｅ ｅｃｔｏｍｙｃｏｒｒｈｉｚａ ａｎｄ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａ ｆｏｒｍｅｄ ｂｙ ｔｈｅｓｅ ｐｈｙｌａ ｃａｎ ｅｎｈａｎｃｅ ｔｈｅ ａｂｓｏｒｐｔｉｏｎ ｏｆ ｒｏｏｔ ｎｕｔｒｉｅｎｔｓ ａｓ ｗｅｌｌ ａｓ
ｉｍｐｒｏｖｅ ｔｈｅ ｓｔｒｅｓｓ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｂｙ ｃｒｏｐｓ． Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｃｒｏｐ ｙｉｅｌｄｓ ｗｅｒｅ ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｓｔ ｕｎｄｅｒ Ｒ． Ｒｉｄｇｅ ａｎｄ ｆｕｒｒｏｗ
ｍｕｌｃｈｉｎｇ ｉｓ ｒｅｃｏｍｍｅｎｄｅｄ ａｓ ｔｈｅ ｐｌａｎｔｉｎｇ ｍｅｔｈｏｄ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｅｍｉ⁃ｈｕｍｉｄ ｄｒｙ ｆａｒｍｉｎｇ ａｒｅａ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｆａｒｍｌａｎｄ ｍｕｌｃｈｉｎｇ； ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ； Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｈｉｓｅｑ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ； ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

作为土壤中最活跃的部分，微生物表现出多样的代谢功能，直接或间接参与了大量的生物化学反应，在陆

地生态系统中起着不可或缺的作用［１⁃３］。 研究表明，微生物群落在调节养分循环、影响植物生产力和生态系

统稳定性方面发挥着至关重要的作用［４⁃６］，并且微生物对植被和土壤性质的改变均能迅速做出反应［７⁃８］。 因

此，土壤微生物多样性和群落结构的变化可被作为重要和敏感的指标来表征土壤健康的短期和长期

变化［３，９］。
中国北方旱地面积约占全国土地总面积的 ５６％和农业生产的 ４６％［１０］，是中国农业生产的重要地区之一。

然而，水资源短缺、土壤肥力差是限制西北旱作区农业生产的主要因素［１１］。 因此，如何降低土壤水分蒸发，充
分利用有限的自然降水，提高作物对有限水分的利用效率是解决该地区作物产量的关键所在。 农田覆盖通过

抑制土壤蒸发，极大地提高了作物的水分利用效率，已被广泛用于提高旱地农业生态系统的生产力［１２⁃１７］。 但

前人研究多集中于农田覆盖对土壤水分、土壤养分和作物产量的影响，而对农田覆盖条件下土壤微生物群落

的变化了解较少。 目前已有部分研究发现农田覆盖措施通过影响土壤结构、土壤微气候（土壤水分、土壤温

度等）和土壤养分，可显著影响土壤微生物群落结构和多样性。 陈月星等［１８］、董立国等［１９］ 和 Ｈｕａｎｇ 等［２０］ 研

究表明，地表覆盖生草或秸秆均显著影响了土壤细菌群落结构及其多样性和丰富度。 Ｌｉｕ 等［８］ 发现地膜覆盖

处理可显著改变温带半干旱地区土壤真菌群落组成，而侯晓杰等［２１］ 研究表明地膜覆盖显著降低了东北黑土

地的土壤微生物功能多样性。 然而，现有研究多集中于单一覆盖材料或模式对土壤细菌或真菌群落结构一方

面的影响，不同覆盖材料或模式间的比较鲜有报道。 此外，土壤细菌和真菌群落对农田覆盖的响应并不一致，

１５７２　 ７ 期 　 　 　 刘子涵　 等：覆盖模式对旱作农田土壤微生物多样性及群落结构的影响 　
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因此要了解农田覆盖对土壤微生物群落结构的影响，需同时研究不同农田覆盖模式下土壤细菌和真菌群落多

样性和组成的变化。
本研究基于 ３ 年连续田间试验，在西北旱作区的设置了 ３ 种不同覆盖方式：平作地膜覆盖（Ｐ）、平作秸秆

覆盖（Ｓ）和垄膜沟播覆盖（Ｒ），以平作不覆盖为对照（ＣＫ）。 应用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ 测序技术分析土壤细菌和真

菌群落组成和多样性，比较不同覆盖模式下的土壤微生物群落的变化，目的是探明连年农田不同地表覆盖对

土壤微生物多样性和群落组成的影响差异，并结合相关的土壤理化性质（即 ｐＨ：土壤酸碱度，ＳＭ：土壤水分，
ＳＴ：土壤温度，ＳＯＭ：土壤有机质，ＮＯ３⁃Ｎ：土壤硝态氮和 ＴＮ：土壤全氮）变化，明确土壤微生物群落变化与土壤

理化性状之间的关系，从而为西北旱作区农田覆盖栽培技术的合理应用提供理论依据。

１　 材料与方法

１．１　 试验区概况

本试验在陕西杨凌西北农林科技大学中国旱区节水农业研究院试验田（３４°２０′ Ｎ， １０８°０４′ Ｅ）进行。 该

试验区海拔 ４６６．７ ｍ，多年平均降水量 ５８５．０ ｍｍ，７ 月至 ９ 月期间多年平均降雨量为 ３８０ ｍｍ，年蒸发量 ９９３．２
ｍｍ。 年均气温 １３．５℃，年均日照时数为 ２１９６ ｈ，无霜期 ２２０ 天。 属暖温带半湿润易旱区，土壤类型为塿土。
０—２０ ｃｍ 土层土壤全氮含量 １．２１ ｇ ／ ｋｇ，有机质含量 １１．９７ ｇ ／ ｋｇ，全氮含量 １．３１ ｇ ／ ｋｇ，速效氮含量 ５３．３５ ｍｇ ／ ｋｇ，
速效磷含量 ２１．３５ ｍｇ ／ ｋｇ，速效钾含量 １４２．９７ ｍｇ ／ ｋｇ。 容重为 １．２８ ｇ ／ ｃｍ３。 耕作方式为春玉米连作。
１．２　 试验设计

试验采用完全随机区组设计，设 ３ 个覆盖处理：（１）平作地膜覆盖（Ｐ）：覆盖方式为平膜全覆盖，膜宽 １２０
ｃｍ；（２）平作秸秆覆盖（Ｓ）：秸秆为玉米秸秆，整秆均匀覆盖，覆盖量为 ９０００ ｋｇ ／ ｈｍ２；（３）垄膜沟播覆盖（Ｒ）：
沟、垄宽均为 ６０ ｃｍ，垄高 １５ ｃｍ，其中垄上覆盖地膜，膜宽 ７０ ｃｍ，沟内种植区不进行覆膜；以传统平作不覆盖

为对照（ＣＫ），共 ４ 个处理，每个处理 ３ 次重复，每个小区面积 ５８．８ ｍ２（１４ ｍ×４．２ ｍ）。 地膜为聚乙烯塑料地膜

（天水天宝塑业有限责任公司生产），厚度 ０．０１ ｍｍ。 上季作物收获后，将各覆膜（Ｐ、Ｒ）处理的旧地膜全部移

除，秋季整地后重新覆盖地膜。 覆盖后沿地膜带垂直方向每隔 ２００ ｃｍ 压一土带，防大风揭膜。 在 Ｓ 处理中，
上季作物收获后，移除不能分解腐烂的秸秆，秋天整地后重新覆盖秸秆。 所有处理覆盖时间均为秋季作物收

获后（８ 月中旬）覆盖。
试验始于 ２０１３ 年，作物为春玉米，品种为大丰 ３０，于每年 ４ 月中下旬进行播种，８ 月中旬收获。 各处理播

种密度均为 ６７，０００ 株 ／ ｈｍ２（行距 ６０ ｃｍ，株距 ２５ ｃｍ），用鹰嘴播种（施肥）器人工播种，播种深度为 ４—５ ｃｍ。
播种时各处理用人工鹰嘴播种（施肥）器施用基肥（Ｎ １４０ ｋｇ ／ ｈｍ２和 Ｐ ２Ｏ５ １５０ ｋｇ ／ ｈｍ２），玉米播种后 ６５ 天后在

玉米棵间进行追肥（Ｎ １４０ ｋｇ ／ ｈｍ２），施肥深度为 ４—５ ｃｍ，全生育期不灌水。 试验期间所有处理没有发生病

虫害，并根据情况进行人工除草。
１．３　 土壤取样

在大田试验第 ３ 年的 ２０１６ 年 ７ 月 １ 日（播后 ７４ 天，玉米吐丝期）进行取样，直径 ５ ｃｍ 的土钻远离植物根

部以“Ｓ”形取样收集 ９ 个重复样品（０—２０ ｃｍ 土层的土壤），然后混合均化作为每个重复小区的复合样品。 将

样品过 ２ ｍｍ 筛，移除根系和其他其他肉眼可见的杂物。 每个样品分成三部分：一部分鲜土用于硝态氮（ＮＯ３⁃
Ｎ）的测定；一部分分装到 ５０ ｍＬ 离心管中，立即放入－８０℃冰箱中保存，用于土壤微生物 ＤＮＡ 的提取；剩余土

样风干后用于土壤 ｐＨ、土壤有机质（ＳＯＭ）、土壤全氮（ＴＮ）等指标的测定。
１．４　 土壤理化性质测定

土壤水分与温度：取土样的同时用烘干法测定 ０—２０ ｃｍ 土壤水分（ＳＭ），每个小区 ３ 次重复。 同时用地

温计在取样前后连续 ３ 天测定 ５、１０、１５、２０ ｃｍ 的土壤温度（ＳＴ），以 ５—２０ 厘米的土壤温度的平均值作为每个

小区的土壤温度。
土壤 ｐＨ：取风干土 １０ ｇ，按土∶水＝１∶２．５ 的倍数加入 ２５ ｍＬ 水后剧烈震荡摇匀后，静置 ３０ ｍｉｎ，用 ｐＨ 计测定［２２］。

２５７２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４１ 卷　
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土壤养分测定：土壤有机质采用重铬酸钾氧化法测定［２２］；土壤全氮含量采用凯氏定氮法测定［２２］；土壤硝

态氮含量采用流动分析仪进行测定：取新鲜土样 ５ ｇ，加入 ５０ ｍＬ １．０ ｍｏｌ ／ Ｌ ＫＣｌ 振荡 ３０ ｍｉｎ，然后过滤提取物，
使用流动分析仪（Ａｕｔｏａｎａｌｙｚｅｒ ３，Ｂｒａｎ Ｌｕｅｂｂｅ，德国）测定硝态氮浓度。
１．５　 ＤＮＡ 提取和 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ 测序

土壤微生物 ＤＮＡ 使用 ＦａｓｔＤＮＡ 试剂盒（ＭＰ Ｂｉｏｍｅｄｉｃａｌｓ， ＵＳＡ）提取。 应用带有 ｂａｒｃｏｄｅ 的特异引物序列

（细菌： ３４１Ｆ ５′⁃ＣＣＴＡＣＧＧＧＲＳＧＣＡＧＣＡＧ⁃ ３′和 ８０６Ｒ ５′⁃ＧＧＡＣＴＡＣＶＶＧＧＧＴＡＴＣＴＡＡＴＣ⁃ ３′；真菌： Ｆ２０４５ ５′⁃
ＧＣＡＴＣＧＡＴＧＡＡＧＡＡＣＧＣＡＧＣ⁃３′和 Ｒ２３９０ ５′⁃ＴＣＣＴＣＣＧＣＴＴＡＴ ＴＧＡＴＡＴＧＣ⁃ ３′）扩增相应土壤细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ
Ｖ３⁃Ｖ４ 区域和真菌 ＩＴＳ 基因。 扩增体系包括：２×ＫＡＰＡ ＨｉＦｉ Ｈｏｔｓｔａｒｔ ＲｅａｄｙＭｉｘ１５ μＬ，正反向引物各 １ μＬ，１０ ｎｇ
ＤＮＡ 模板，最后用 ｄｄ Ｈ２Ｏ 补足至 ３０ μＬ。 ＰＣＲ 扩增条件为：９５℃预变性 ３ ｍｉｎ；然后 ９４℃变性 ２０ ｓ，５８℃退火

３０ｓ，７２℃延伸 ３０ ｓ 持续 ２４ 个循环；最后 ７２℃延伸 １５０ ｓ 结束。
扩增子使用 ＡｘｙＰｒｅｐ ＤＮＡ 凝胶提取试剂盒（Ａｘｙｇｅｎ Ｂｉｏｓｃｉｅｎｃｅｓ，Ｕｎｉｏｎ Ｃｉｔｙ，ＣＡ，ＵＳＡ）从 ２％琼脂糖凝胶中

提取并使用 Ｑｕｂｉｔ ｄｓＤＮＡ ＨＳ Ａｓｓａｙ Ｋｉｔ（Ｐｒｏｍｅｇａ，ＵＳＡ）纯化 ＤＮＡ。 将纯化的扩增子以等摩尔浓度合并，然后

根据标准方案在 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ ＰＥ２５０ 平台上进行配对末端测序（２ ´２５０ ｂｐ）。 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ 测序在上海锐

翌生物科技有限公司完成。 ＰＡＮＤＡｓｅｑ 软件用于合并来自原始 ＤＮＡ 片段的配对序列读数［２３］。 使用

ＵＳＥＡＲＣＨ ｖ５．２．３２ 对序列进行进一步分析，通过聚类相似序列的差异小于 ３％来过滤和去噪数据。 对微生物

生态学管道软件的定量分析被用来通过将聚类 ＯＴＵｓ 的读数组合为 ９７％相似性来选择操作分类单元

（Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ Ｕｎｉｔｓ，ＯＴＵ） ［２４］。
１．６　 数据分析

采用单因素方差分析法分析土壤理化性状，以确定处理之间的差异（显著差异在 ９５％的置信水平下确

定）。 当检测到显著性时（Ｐ＜０．０５ 水平），使用邓肯法进行多重比较。 使用 ＱＩＩＭＥ 软件计算阿尔法多样性。
用 Ｃｈａｏ１ 估计法和 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数计算细菌群落估计的丰富度和多样性。 使用 Ｃａｎｏｃｏ ５．０ 软件进行冗

余分析（Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ， ＲＤＡ），以辨别微生物群落组成与环境参数之间的相关性。 在 ＲＤＡ 中选择

ｍａｎｕａｌ ｆｏｒｗａｒｄ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ 程序以使用具有 ９９９ 个排列的蒙特卡罗测试来确定环境变量参数的显著性。
Ｓｐｅａｒｍａｎ 的等级相关性用于测试微生物群落组成与土壤理化性质之间的关联。 使用 ＳＰＳＳ１８．０（ＳＰＳＳ Ｉｎｃ．，
Ｃｈｉｃａｇｏ，ＩＬ，ＵＳＡ）进行所有统计分析和 Ｓｐｅａｒｍａｎ 等级相关性分析。

２　 结果与分析

２．１　 土壤理化性质

连续覆盖 ３ 年后，各处理的土壤理化性质发生了显著变化（表 １）。 覆盖处理（Ｐ、Ｓ 和 Ｒ）显著降低了土壤

ｐＨ（Ｐ＝ ０．０１）；与 ＣＫ 相比，Ｒ 和 Ｓ 处理 ＴＮ 和 ＮＯ３⁃Ｎ 含量（Ｐ＜０．０１）分别显著提高 １２．８４％、７．９６％和 １４．９５％、
２５．１３％，而 Ｐ 处理下玉米营养生长旺盛，过度消耗地力，土壤 ＴＮ 含量较 ＣＫ 显著降低 ５．０８％；覆盖模式对

ＳＯＭ 影响不显著，各处理下土壤 ＳＯＭ 含量在 １５．００—１５．５８ ｍｇ ／ ｋｇ；Ｐ 和 Ｒ 处理均显著提高了 ＳＭ 和 ＳＴ，春玉

米产量较 ＣＫ 分别显著提高 １７．４％和 １６．６９％（图 １）。 秸秆覆盖对 ＳＭ、ＳＴ 和产量影响不显著。
２．２　 土壤微生物群落多样性及与土壤理化特性的关系

采用操作分类单元（ＯＴＵ）水平方法计算不同覆盖条件下微生物群落丰富度和多样性（表 ２）可知， 各覆

盖处理（Ｐ，Ｓ 和 Ｒ）下土壤细菌的 ＯＴＵ、Ｃｈａｏ１ 指数和 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数较 ＣＫ 处理均有提高。 而真菌丰富

度和多样性对覆盖模式的响应不同，除 Ｐ 处理外，其他覆盖处理（Ｓ 和 Ｒ）的 Ｃｈａｏ１ 指数、ＯＴＵ 和 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样

性指数均显著高于 ＣＫ，而 Ｐ 处理下土壤真菌多样性和丰富度与 ＣＫ 处理相比差异不显著。 Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关系

数分析表明，细菌群落的 ＯＴＵ 和 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数与 ＳＭ 均呈显著正相关，ＯＴＵ 和 Ｃｈａｏ１ 指数与 ＮＯ３⁃Ｎ 含

量呈极显著正相关；真菌群落的 ＯＴＵ、Ｃｈａｏ１ 指数和 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数均与 ＳＴ 呈显著负相关，和 ＴＮ、ＮＯ３⁃Ｎ 含量均

呈显著正相关（图 ２）。
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表 １　 ０—２０ ｃｍ 土层土壤理化性质

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｍｅａｓｕｒｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ０—２０ ｃｍ ｓｏｉｌ ｌａｙｅｒ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ｐＨ ＴＮ ／

（ｇ ／ ｋｇ）
ＳＯＭ ／
（ｇ ／ ｋｇ）

ＮＯ３ ⁃Ｎ ／
（ｍｇ ／ ｋｇ）

ＳＭ ／ ％ ＳＴ ／ ℃

Ｐ ７．３７±０．２６ｂ ０．８２±０．０８ｄ １５．４４ ±１．３３ａ １２．６０±０．７９ｂｃ １４．５５±０．７４ａ ２８．７３±０．８４ａ

Ｓ ７．３６±０．１４ｂ ０．９３±０．０４ｂ １５．５８±１．２４ａ １３．７５±０．５３ａｂ １２．９２±０．６８ｃ ２５．８６±１．０６ｂ

Ｒ ７．２９±０．３３ｂ ０．９７±０．０７ａ １５．４３±１．４５ａ １４．９６±０．６６ａ １３．７５±０．６７ｂ ２７．５７±０．９７ａｂ

ＣＫ ７．５３±０．２２ａ ０．８６±０．１０ｃ １５．００± １．６４ａ １１．９６±０．９４ｃ １２．４７±０．５８ｃ ２６．８９±０．８４ｂ

Ｐ＝ ０．０１ Ｐ＜０．０１ ｎｓ Ｐ＝ ０．０１２ Ｐ＜０．０１ Ｐ＝ ０．０１

　 　 Ｐ： 平作地膜覆盖 Ｐｌａｓｔｉｃ ｆｉｌｍ ｍｕｌｃｈｉｎｇ； Ｓ： 平作秸秆覆盖 Ｓｔｒａｗ ｍｕｌｃｈｉｎｇ； Ｒ： 垄膜沟播覆盖 Ｒｉｄｇｅｓ ａｎｄ ｆｕｒｒｏｗｓ ｗｉｔｈ ｏｎｌｙ ｔｈｅ ｒｉｄｇｅｓ ｍｕｌｃｈｅｄ ｗｉｔｈ

ｐｌａｓｔｉｃ ｆｉｌｍ； ＣＫ： 裸地平作 ｃｏｎｖｅｎｔｉｏｎａｌ ｔｉｌｌａｇｅ ｗｉｔｈｏｕｔ ｍｕｌｃｈｉｎｇ． ｐＨ： 土壤酸碱度 ｓｏｉｌ ａｃｉｄｉｔｙ； ＴＮ：全氮 ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ； ＳＯＭ：有机质 Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ

ｍａｔｔｅｒ； ＮＯ３ ⁃Ｎ： 硝态氮 Ｓｏｉｌ ｎｉｔｒａｔｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ； ＳＭ： 土壤含水量 ｓｏｉｌ ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ； ＳＴ： 土壤温度（在该表中使用土壤 ５ ｃｍ，１０ ｃｍ，１５ ｃｍ 和 ２０ ｃｍ 处

温度的平均值）ｓｏｉｌ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅｓ（ ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ ｖａｌｕｅｓ ｏｆ ５ ｃｍ， １０ ｃｍ， １５ ｃｍ， ａｎｄ ２０ ｃｍ ｓｏｉｌ ｌａｙｅｒｓ ｗｅｒｅ ｕｓｅｄ ｉｎ ｔｈｉｓ ｔａｂｌｅ）结果表示为平均值±标准误，

同列数据后不同字母表示差异达到 ５％的显著水平

图 １　 不同覆盖处理的玉米产量

Ｆｉｇ．１　 Ｃｏｒｎ ｙｉｅｌｄ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍｕｌｃｈｉｎｇ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ
　 Ｐ： 平作地膜覆盖 Ｐｌａｓｔｉｃ ｆｉｌｍ ｍｕｌｃｈｉｎｇ； Ｓ： 平作秸秆覆盖 Ｓｔｒａｗ

ｍｕｌｃｈｉｎｇ； Ｒ： 垄膜沟播覆盖 Ｒｉｄｇｅｓ ａｎｄ ｆｕｒｒｏｗｓ ｗｉｔｈ ｏｎｌｙ ｔｈｅ ｒｉｄｇｅｓ
ｍｕｌｃｈｅｄ ｗｉｔｈ ｐｌａｓｔｉｃ ｆｉｌｍ； ＣＫ： 裸 地 平 作 ｃｏｎｖｅｎｔｉｏｎａｌ ｔｉｌｌａｇｅ
ｗｉｔｈｏｕｔ ｍｕｌｃｈｉｎｇ

２．３　 土壤微生物群落结构及与土壤理化特性的关系

通过对所有土壤样品进行质量测序，细菌群落和真

菌群落分别获得 １４３０２５ 和 １３９８２６ 个序列。 每个样本

的细菌序列数量为 ３３１５５—３８４１１（平均值＝ ３５７５６），而
真菌序列的数量为 ３３４３８—３６８００（平均值 ＝ ３４９５７）。
由 图 ３ 可 知， 细 菌 的 优 势 门 是 变 形 菌 门

（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、 酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）和放线菌门

（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ），它们的相对丰度范围分别为２８．９２％—
３０．５５％、２５．６６％—３０．４８％和 １７．８５％—２７．３％。 真菌群

落的 优 势 门 是 子 囊 菌 门 （ Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ ）、 担 子 菌 门

（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）、球囊菌门（Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ）和接合菌门

（Ｚｙｇｏｍｙｃｏｔａ），它们的相对丰度范围分别为 ４９．７８％—
６４．３６％，１３．５２％—３３．４４％，５．５５％—７．７５％和 ３． ９３％—
１０．２７％。 另外，在所有样品中均发现了低丰度的壶菌

门（Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）。

表 ２　 不同覆盖处理土壤微生物的丰富度和多样性指数

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｒｉｃｈｎｅｓｓ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｕｎｄｅｒ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍｕｌｃｈｉｎｇ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

细菌 Ｂａｃｔｅｒｉａ 真菌 Ｆｕｎｇｉ

ＯＴＵ Ｃｈａｏ１ Ｓｈａｎｎｏｎ ＯＴＵ Ｃｈａｏ１ Ｓｈａｎｎｏｎ

Ｐ ２４６７±５３．９１ａ ３２４０±６４．８２ａ ９．７２±０．１１ａ ４２７±１４．１５ｂ ４６３±１３．６４ｂ ６．４２±０．２７ｂ

Ｓ ２４７３±３７．７０ａ ３３００±６３．７４ａ ９．５５±０．８９ａｂ ５８９±２７．７７ａ ６３４±２３．９ａ ７．１７±０．２８ａ

Ｒ ２５２１±４７．５８ａ ３３２２±６８．６１ａ ９．７３±０．１０ａ ５５０±２３．２３ａ ６１５±２８．７８ａ ７．０５±０．２９ａ

ＣＫ ２２７６±５３．９２ｂ ３０３３±１０４．０７ｂ ９．４５±０．０８ｂ ４７６±１８．２３ｂ ５１４±１７．０９ｂ ６．１４±０．２５ｂ

Ｐ＝ ０．００５ Ｐ＝ ０．０２１ Ｐ＝ ０．０３５ Ｐ＜０．０１ Ｐ＜０．０１ Ｐ＝ ０．０１５

　 　 ＯＴＵ：操作分类单元 Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ Ｕｎｉｔｓ； Ｃｈａｏ１：Ｃｈａｏ１ 指数 Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ； Ｓｈａｎｎｏｎ： Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数 Ｓｈａｎｎｏｎ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ

此外，Ｓｐｅａｒｍａｎ 等级相关分析（表 ３）表明土壤理化特性显著影响了微生物群落组成。 在细菌群落组成

中，酸杆菌门的相对丰度与 ＴＮ、 ＮＯ３⁃Ｎ 和 ＳＯＭ 呈显著正相关， 与 ｐＨ 呈显著负相关。 芽单胞菌门

（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ）和拟杆菌（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）的相对丰度均与 ＴＮ 呈显著正相关。 此外，ＮＯ３⁃Ｎ 也和拟杆菌呈
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图 ２　 土壤微生物多样性与环境因子的斯皮尔曼相关系数

Ｆｉｇ．２　 Ｓｐｅａｒｍａｎ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

∗：Ｐ＜０．０５；∗∗：Ｐ＜０．０１； ＳＭ： 土壤含水量 ｓｏｉｌ ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ； ＳＴ： 土壤温度（在该表中使用土壤 ５ ｃｍ，１０ ｃｍ，１５ ｃｍ 和 ２０ ｃｍ 处温度的平均

值）ｓｏｉｌ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅｓ（ ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ ｖａｌｕｅｓ ｏｆ ５ ｃｍ， １０ ｃｍ， １５ ｃｍ， ａｎｄ ２０ ｃｍ ｓｏｉｌ ｌａｙｅｒｓ ｗｅｒｅ ｕｓｅｄ ｉｎ ｔｈｉｓ ｔａｂｌｅ）结果表示为平均值±标准误；ＯＴＵ：

操作分类单元 Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ Ｕｎｉｔｓ； Ｃｈａｏ１：Ｃｈａｏ１ 指数 Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ； Ｓｈａｎｎｏｎ： Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数 Ｓｈａｎｎｏｎ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ

图 ３　 不同处理土壤微生物群落在门分类水平下的组成和相对丰度

Ｆｉｇ．３ Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｔ ｔｈｅ ｐｈｙｌａ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｌｅｖｅｌ

显著正相关。 对于真菌群落而言，ＳＴ 显著影响担子菌门和接合菌门，并与前者呈显著正相关，后者与之相反。
球囊菌门与 ＴＮ 和 ＮＯ３⁃Ｎ 呈显著正相关，与 ｐＨ 则呈显著负相关。 壶菌门的相对丰度与 ＳＭ 呈显著正相关。
由此可知土壤温度和氮含量是改变微生物群落组成的主要因素。

采用冗余分析（ＲＤＡ）进一步分析各土壤环境因子与微生物群落结构之间的关系。 图 ４ 为细菌群落结构

与土壤理化性质之间的关系，蒙特卡洛置换检验表明（表 ４），土壤 ＳＭ（Ｆ ＝ １０．１，Ｐ ＝ ０．００１）、ＳＴ（Ｆ ＝ ４．５，Ｐ ＝
０．０１２）和 ＴＮ（Ｆ＝ ３．７，Ｐ＝ ０．０２５）是细菌群落变异的三个最重要的贡献者。 所有的环境变量共同解释了样本

间细菌群落变异的 ８６．７％，影响大小顺序为 ＳＭ＞ＳＴ＞ＴＮ＞ＮＯ３⁃Ｎ＞ｐＨ＞ＳＯＭ。 ＲＤＡ 的前两个排序轴分别解释了
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总方差的 ５９．９６％和 １６．６３％。 在第一个排序轴上，来自 Ｐ 处理样品点的聚集度与其余处理的样品点的聚集度

相距较远。 图 ４ 为真菌群落结构与土壤理化性质之间的关系，影响真菌群落组成最大的土壤理化性质为 ＳＭ
（Ｆ＝ ６．２，Ｐ＝ ０．００４）（表 ４）。 所有的环境变量共同解释了样本间真菌群落变异的 ８３．４％，影响的顺序为 ＳＭ＞
ＴＮ＞ＳＴ＞ＮＯ３⁃Ｎ＞ｐＨ＞ＳＯＭ。 ＲＤＡ 的前两个排序轴分别解释了总方差的 ５１．９％和 ２６．６％，在第一个排序轴上，
ＣＫ 和 Ｓ 处理的样品点距离较近，来自 Ｐ 和 Ｒ 处理样品点的聚集度与它们相距较远。

表 ３　 土壤微生物（门分类水平）的群落组成与土壤理化性质的 Ｓｐｅａｒｍａｎ 等级相关系数

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ （ｐｈｙｌａ） ａｎｄ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

门水平 Ｐｈｙｌａ ｐＨ ＴＮ ＳＯＭ ＮＯ３ ⁃Ｎ ＳＭ ＳＴ

细菌 Ｂａｃｔｅｒｉａ 变形杆菌 ０．０３９ －０．０３５ ０．４４５ ０．１４ ０．３１５ ０．０３５

酸杆菌门 －０．５９５∗ ０．５８７∗ ０．５８８∗ ０．８４６∗∗ ０．４４８ ０．２１７

放线菌门 ０．５３９ ０．０２１ －０．４６２ －０．１１９ －０．４９７ －０．０４２

芽单胞菌门 －０．１２６ ０．６０１∗ ０．３０５ ０．５７３ －０．３５７ －０．４６９

拟杆菌 －０．２７ ０．７６２∗∗ ０．３２６ ０．８０４∗∗ －０．１２６ －０．２１７

疣微菌门 ０．５２５ －０．７９０∗∗ －０．０３９ －０．６０８∗ ０．１８９ －０．００７

广古菌门 －０．１２３ －０．４２ ０．０１８ －０．０４９ ０．８０４∗∗ ０．８５３∗∗

匿杆菌门 －０．４２７ ０．１０５ ０．１４７ ０．５３１ ０．７５５∗∗ ０．７４８∗∗

绿弯菌门 ０．３７１ －０．３９２ －０．１３ －０．２９４ ０．２１７ ０．４８３

糖杆菌门 ０．５７８∗ －０．３５ －０．０６７ －０．１９６ －０．２１７ －０．３３６

真菌 Ｆｕｎｇｉ 子囊菌门 ０．４４１ －０．５２４ ０．０９５ －０．３３６ －０．０２１ －０．３４３

担子菌门 －０．１８２ ０．３３６ －０．２２８ ０．３５ ０．１６１ ０．６７８∗

球囊菌门 －０．６７６∗ ０．７３４∗∗ ０．５７１ ０．８６０∗∗ ０．２９４ ０．１０５

接合菌 ０．５０１ －０．１３３ ０．０２５ －０．２５２ －０．５４５ －０．７８３∗∗

未知真菌门 ０．２０７ －０．６３６∗ －０．１０２ －０．３４３ ０．５９４∗ ０．５５２

壶菌门 －０．２２８ －０．３３６ ０．０４２ －０．０１４ ０．８２５∗∗ ０．８８８∗∗

图 ４　 土壤微生物群落结构与土壤理化特性的冗余分析（ＲＤＡ）

Ｆｉｇ．４　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ （ＲＤＡ） ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

６５７２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４１ 卷　
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表 ４　 环境变量对土壤微生物群落分布的贡献及其显著性

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎｓ ａｎｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅｓ ｏｆ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｖａｒｉａｂｌｅｓ ｔｏ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｓ

土壤理化因子
Ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｆａｃｔｏｒｓ

细菌 Ｂａｃｔｅｒｉａ 真菌 Ｆｕｎｇｉ

贡献率 ／ ％ Ｆ Ｐ 贡献率 ／ ％ Ｆ Ｐ

ＳＭ ５０．３ １０．１ ０．００１ ３８．１ ６．２ ０．００４

ＳＴ ３０．８ ４．５ ０．０１２ １５．７ １．９ ０．１７３

ＴＮ ２６．９ ３．７ ０．０２５ ２０．９ ２．６ ０．０８２
ＮＯ３ ⁃Ｎ １４．４ １．７ ０．１８７ １５．６ １．９ ０．１５７

ｐＨ １４．０ １．６ ０．２０３ １４．２ １．７ ０．２０１

ＳＯＭ ４．７ ０．５ ０．６８８ １．９ ０．２ ０．８９３

３　 讨论

３．１　 覆盖对土壤微生物多样性的影响

土壤微生物可以敏感地指示气候和土壤环境条件的变化［３，９］，同时土壤微生物多样性受土壤养分、结构、
ｐＨ、温度和水分等条件的影响［２］。 前人研究发现，秸秆覆盖、麦草覆盖以及集雨地膜覆盖均有利于维持土壤

微生物多样性，提高土壤微生物群落的丰富度和群落物种的均匀度［１８，２５⁃２６］。 本研究发现各覆盖处理（秸秆覆

盖：Ｓ、垄膜沟播覆盖：Ｒ、地膜覆盖：Ｐ）均显著提高了土壤细菌多样性和丰富度，而不同覆盖措施对土壤真菌多

样性影响不同（表 ２），这主要与土壤理化性质的变化有关。 我们发现土壤细菌多样性主要受土壤水分的影响

（图 ２），水分通过改变微生物的细胞渗透状态、土壤基质有效性、ｐＨ 值、气体扩散和温度等直接或间接影响土

壤微生物的多样性，微生物尤其是细菌在相对较高的水势环境下活性更高［２７⁃２８］。 而本试验中的各覆盖处理

（Ｐ、Ｓ 和 Ｒ）均能有效改善半干旱区的土壤水分条件（表 １），为土壤细菌的生长提供了一个稳定而潮湿的环境

促进其生长和繁殖。 覆盖措施对微生物丰富度的积极影响可能还要得益于某些优势菌门的丰度增加，如酸杆

菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）和球囊菌（Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ）（图 ３），这表明覆盖措施促进了微生物在选择性方向上发育。
此外本试验还发现，与细菌相比，秸秆覆盖和垄膜沟播种植方式会导致微生物群落 α 多样性中更高的真菌优

势（表 ２）。 这是因为土壤真菌比细菌具有更广的适应性和多功能性［２９］，由于真菌擅长分解有机物，垄沟结构

促进了作物根系的生长从而分泌更多的有机物［２６］，秸秆覆盖植物残渣持续的碳氮输入，这些都优先刺激了真

菌的生长和增殖，真菌丰富度的增加又使其分解有机物能力更强，由此形成良性循环，这有利于农业系统中土

壤 ＳＯＭ 稳定和土壤健康［３０］。 对于土壤真菌群落多样性和丰富度而言土壤温度是主要影响因素，且二者之间

呈显著负相关（图 ２，图 ４），这表明当土壤温度推到微生物活动的最适值以上时会限制其生长繁殖［３１⁃３３］，因此

地膜覆盖（Ｐ）处理下较高的土壤温度在一定程度上限制了土壤真菌的生长［３４］。 相比之下，仅用塑料薄膜覆

盖垄部的 Ｒ 处理下的土壤部分热量会从沟中裸露部分逸散出来，为土壤真菌群落的生长提供了更适宜土壤

温度。 而秸秆覆盖（Ｓ）对土壤真菌群落多样性和丰富度的积极作用还要归因于玉米秸秆腐解后有机物可以

归还土壤并以此补充土壤有机碳氮养分，为土壤真菌提供了丰富的碳源和氮源［３５⁃３６］。 此外，土壤养分也是影

响土壤微生物（细菌和真菌）多样性的另一主要因素，由于本试验所处地区降水时空分布不均，土壤缺水时植

物会受到胁迫而改变其对地下的碳分配，影响作物与微生物之间的竞争策略，进而改变土壤微生物多样

性［３７⁃３８］。 相关性分析表明土壤微生物多样性与土壤养分（ＴＮ 和 ＮＯ３⁃Ｎ）呈显著正相关，垄膜沟播（Ｒ）处理的

垄沟结构促进了作物根系的生长从而分泌更多的有机物［１３，２６］，以及秸秆覆盖下凋落物持续的碳氮输入均为

土壤微生物群落生长创造了良好的土壤养分环境。 Ｐ 覆盖处理下较高的土壤水分和土壤温度促使作物旺长，
消耗了大量的土壤养分，使土壤微生物和作物竞争有限的矿化养分［３９］，不利于土壤微生物群落的发展。 因

此，Ｓ 和 Ｒ 处理土壤均同时提高了土壤细菌和真菌群落多样性和丰富度，而 Ｐ 处理下土壤真菌群落多样性和

丰富度与对照处理无显著性差异。 这些都是农田覆盖引起的土壤微环境的改变，最终导致的土壤微生物多样

性的差异［４０］。

７５７２　 ７ 期 　 　 　 刘子涵　 等：覆盖模式对旱作农田土壤微生物多样性及群落结构的影响 　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

３．２　 覆盖对土壤微生物群落结构的影响

本研究发现农田覆盖措施显著影响了土壤微生物群落的组成，所有样品中土壤细菌群落中的优势种群为

变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）和放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）。 同样，金志薇等［４１］、Ｌｉｐｓｏｎ
等［４２］和陈月星等［１７］研究发现放线菌门和变形菌门也是高寒草地、高山和果园土壤环境中最常见的类群。 此

外我们发现各覆盖处理（Ｐ、Ｓ 和 Ｒ）下变形菌门和酸杆菌门的相对丰度均高于对照（图 ３），这是由于变形菌作

为一种嗜营养菌，富碳环境可刺激其快速增长［４３］，因此农田覆盖条件下土壤中丰富的 ＳＯＭ 和 ＮＯ３⁃Ｎ 为变形

菌提供了充足的代谢底物促进了其生长和繁殖；酸杆菌被认为可分解难降解的碳源，对于分解植物残渣来分

泌 β－葡萄糖苷酶和木聚糖酶起着重要作用［４４］，各覆盖处理下较低的 ｐＨ 和丰富的碳氮养分刺激了酸杆菌的

生长，进而会加速土壤中现有碳源的分解［４４⁃４６］。 放线菌已被发现广泛分布在陆地生态系统中，特别是在干旱

土壤中。 各覆盖处理（Ｐ、Ｓ 和 Ｒ）的放线菌相对丰度均低于 ＣＫ，这可能是由于地表覆盖抑制了土壤水分蒸发，
增强了储水能力，因此放线菌门的相对丰度在土壤含水量较低的 ＣＫ 中最高。

本研究中真菌群落以子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）和担子菌门（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）为主，二者作为腐生菌是复杂化

合物的重要分解者，对分解植物残体和降解秸秆残留物具有重要作用［４７⁃４８］。 其中 Ｒ 处理下子囊菌门相对丰

度较低，与 ＮＯ３⁃Ｎ 含量呈负相关，这与李瑞霞等［４９］研究结果一致。 此类别中的大多数物种在土壤生态系统中

反硝化作用中起重要作用，影响土壤碳的分解， Ｒ 处理中较低的子囊菌门相对丰度反而会反硝化过程中产生

较少的温室气体 Ｎ２Ｏ，可能有利于生态圈平衡［４５］。 与之相反，担子菌门（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）相对丰度在 Ｒ 处理土

壤中比较丰富，远高于其他处理，表明垄膜沟播覆盖为担子菌的生存提供了良好的栖息环境。 有研究表明担

子菌可以与植物形成外生菌根，加速了作物根系对水分和养分的吸收［４６］，有益于作物产量的形成。 我们的试

验结果也显示 Ｒ 处理产量为所有处理最高（图 １）。 球囊菌（Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ）可构成陆生植物的丛枝菌根，形
成菌根的球囊菌广泛的分布在全世界的土壤中，它和植物的根形成共生关系，促进根部养分吸收和生长，对提

高植物抗旱性、耐涝性、耐盐性以及植物对害虫和病原体的抵抗力发挥着重要作用［５０⁃５２］。 本研究发现各覆盖

处理（Ｐ、Ｓ、Ｒ）下土壤中球囊菌门的相对丰度均大于 ＣＫ，这是由于土壤中较低的 ｐＨ 和丰富氮含量有利于球

囊菌的生长［５３］。 因此，本研究认为，覆盖模式通过改善土壤水温和氮含量，改变了微生物的群落结构，微生物

群落反过来调节作物对土壤水分和养分的吸收利用，促进了作物的生长发育，最终各覆盖处理玉米产量较 ＣＫ
均有不同程度提高。 Ｐ 处理虽然显著提高了玉米产量，但是由于该处理作物对土壤养分的过度消耗，导致土

壤氮含量较低（表 １），不利于土壤的可持续利用。 Ｒ 和 Ｓ 处理均提高了微生物多样性，有利于维持长期的土

壤健康。 而 Ｓ 处理虽然改善了作物根区的土壤水分条件，但是秸秆覆盖下较低的土壤温度抑制了微生物对养

分的转化和供给，限制了种子的萌发、根茎叶的形成乃至生殖生长的进程，导致土壤营养状况虽然良好而作物

产量和 ＣＫ 差异并不显著。 Ｒ 处理下适宜的土壤水分和温度为微生物提供了良好的生存环境，有利于土壤养

分的释放，作物产量显著提高。

４　 结论

农田覆盖显著改变了土壤理化性质（ｐＨ，ＴＮ，ＮＯ３⁃Ｎ，ＳＭ 和 ＳＴ），且与土壤微生物群落密切相关，分别解

释了细菌群落 ８６．７％和真菌群落 ８３．４％的变化。 土壤水分是对微生物多样性影响贡献率最大的理化因子，地
表覆盖通过提高土壤水分含量增加了土壤微生物多样性。 微生物群落组成变化主要受 ＳＭ、ＳＴ、ＮＯ３⁃Ｎ 及 ＴＮ
含量的影响，地表覆盖下较高的 ＮＯ３⁃Ｎ 含量提高了土壤中酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）和球囊菌（Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ）
的相对丰度；秸秆覆盖降低了 ＳＴ，抑制了担子菌门（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）的生长繁殖。 与其他覆盖处理相比，垄膜

沟播处理（Ｒ）提高了土壤细菌和真菌的丰富度与多样性，增加了部分有利于作物生产菌门（酸杆菌门、球囊

菌、担子菌门）的相对丰度，春玉米产量为所有处理中最高。 因此，建议采用垄膜沟播（Ｒ）作为该地区的种植

方式。

８５７２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４１ 卷　
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