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粉垄耕作对耕地土壤酶活性、微生物群落结构和功能
多样性的影响

陈彦云１，∗，夏皖豫１，２，赵　 辉１，曾　 明３

１ 宁夏大学生命科学学院，银川　 ７５００２１

２ 宁夏大学生态环境学院，银川　 ７５００２１

３ 宁夏科技特派员创业指导服务中心，银川　 ７５００２１

摘要： 粉垄耕作是中国的一种新型耕作技术，对耕地质量和作物增产有重要影响。 设置传统耕作深度 ２０ ｃｍ（ＣＫ）、粉垄耕作深

度 ３５ ｃｍ（ＦＬ１）和粉垄耕作深度 ５０ ｃｍ（ＦＬ２）对玉米耕地进行处理，重点研究了粉垄耕作技术对土壤微生态的影响，并阐明土壤

微生物群落组成及功能对粉垄耕作的响应。 结果表明，ＦＬ１、ＦＬ２ 和 ＣＫ 处理玉米产量分别为 ８．５８、８．３８ 和 ６．２２ ｔ ／ ｈｍ２，ＦＬ１ 和

ＦＬ２ 处理增产率分别为 ３４．７％—３７．９％。 在 ０—２０、２０—４０ ｃｍ 土层中，粉垄耕作两个处理的土壤酶活性、微生物群落多样性和功

能多样性均显著高于 ＣＫ 处理。 通过结构方程模型发现，粉垄耕作直接提高了土壤酶活性、细菌参与养分循环的功能基团和细

菌的群落结构，并通过细菌群落间接影响了真菌群落，增加了真菌参与养分循环的功能基团和真菌群落多样性，使土壤微生物

碳源利用的能力和功能多样性指数得到提升，以 ＦＬ１ 效果更佳。 总之，研究从微生物的角度解释了粉垄耕作对土壤微生态的影

响机制，为粉垄耕作提升土壤耕地质量提供了理论依据。
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土壤微生物是生态系统的重要组成部分，也是土壤生态系统的核心，直接或间接参与调节土壤养分循环、
能量流动、有机质转换、土壤肥力形成、污染物的降解及环境净化等，特别在维持生物多样性、改善土壤碳固

存、生态系统功能和自然和农业生态系统中的养分循环方面发挥着重要作用［１—３］。 土壤微生物组成的质与量

的变化是土壤健康状况的重要敏感指示，土壤微生物多样性可以定义为生命的丰富度，代表着微生物群落的

稳定性，也反映土壤生态机制及土壤胁迫对微生物群落的影响，因此对土壤微生物群落结构和功能的研究一

直是土壤与植物营养学的研究热点［４—６］。 研究表明，土壤微生物群落受到各种因素的影响，包括耕作方式、气
候、施肥和 ｐＨ，其中耕作方式是对土壤微生物的影响尤为关键［７—１０］。

玉米（Ｚｅａ ｍａｙｓ Ｌ．）是禾本科玉蜀黍属一年生草本植物，是重要的粮食作物和饲料作物，也是全世界总产

量最高的农作物。 耕作方式一直是提高土壤肥力和提高作物生产力的最重要的农业实践之一，大量研究表明

不同耕作方式对土壤特性和作物产量的影响［１１—１４］。 宁夏引黄灌区的玉米种植大多采用传统耕作。 然而，传
统耕作导致水土流失加剧，环境污染加剧，土壤退化，犁盘紧凑且封闭，阻碍了深层土层中土壤水、肥和热量的

循环影响生态系统功能［１５—１８］。 粉垄耕作是一种集深松、深耕、旋耕、垂直耕作优点于一体的深耕技术［１９］。 它

由配备六个立式螺旋钻的新型强力机器进行，可以在不扰乱土壤层和生产新的硬质犁的情况下打碎压实的犁

盘并松动土层［２０］。 有研究表明，粉垄耕作模式对农田土壤质量、蓄水能力、作物产量、根系活力以及土壤微生

物生物量和微生物多样性等方面的有益作用更强［１９，２１—２４］。 近年来，粉垄耕作技术在农业生产方面取得了巨

大成功。 然而，目前尚不清楚粉垄耕作对耕地土壤微生物群落和土壤生态系统功能的影响。
本研究利用高通量 １６Ｓ ｒＲＮＡ 和 ＩＴＳ 基因 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 测序和 Ｂｉｏｌｏｇ⁃ＥＣＯ 方法，系统地研究了粉垄耕作对土

壤中微生物群落结构和土壤微生物功能多样性的影响。 本研究的目的是：（１）探寻不同耕作方式下耕地土壤

酶活性、土壤微生物多样性和群落结构的差异；（２）分析不同耕作方式下土壤微生物群落功能多样性及功能

基团；（３）粉垄耕作如何影响土壤微生物结构、酶活性与微生物功能多样性间的相关性，使玉米产量得到提

升。 本研究为粉垄耕作技术在宁夏引黄灌区作物栽培中的应用发展提供了科学理论依据和农业实践理论

支撑。

１　 材料与方法

１．１　 试验样地

试验于 ２０１９ 年 ４ 月—１０ 月在宁夏回族自治区石嘴山市平罗县头闸村（１０６°６３′Ｎ、３８°９５′Ｅ）进行，属温带

大陆性气候，海拔 １０９１ ｍ，日照充足、昼夜温差大、干旱少雨、年蒸发量 １７５５ ｍｍ，平均风速 ２—３ ｍ ／ ｓ，无霜期

１７１ ｄ，年降雨量为 １８４ ｍｍ，年均气温 ８．２１℃。 试验区土壤为黏土，土壤状况为全磷 ０．８６ ｇ ／ ｋｇ，全氮 １．１０ ｇ ／ ｋｇ，
碱解氮 ７６．９２ ｍｇ ／ ｋｇ，速效磷 ３４．６９ ｍｇ ／ ｋｇ，速效钾 ２１４．０３ ｍｇ ／ ｋｇ，有机碳 １１．４２ ｍｇ ／ ｋｇ，总盐 ０．６７ ｇ ／ ｋｇ，含水量

１２．３８％，ｐＨ 值为 ８．５。
１．２　 试验处理与土样采集

采用大区试验，试验面积为 ９００ ｍ２（６０ ｍ×１５ ｍ），设置 ３ 个处理分别为传统耕作深度 ２０ ｃｍ（ＣＫ）、粉垄耕
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作深度 ３５ ｃｍ（ＦＬ１）、粉垄耕作深度 ５０ ｃｍ（ＦＬ２）。 玉米出苗后将各处理的样地平均分为 ４ 个 ６７．５ ｍ２（１５ ｍ×
４．５ ｍ）的小区，即为每个处理的 ４ 次重复，每个小区之间设 １ ｍ 宽走道，重复小区间设走道，宽 １ ｍ，四周设置

保护行，宽 ３ ｍ。
供试玉米品种为“迪卡 ５ 号”，采用吴忠市伊禾农机作业服务有限公司提供的悬挂式粉垄机作业，全面深

松垂直旋磨粉碎土壤，粉垄后镇压。 传统耕作采用拖拉机犁耙整地。 ２０１９ 年 ５ 月 ３ 日整地，５ 月 １６ 日播种，
１０ 月 １８ 日收获。 播种密度为 ８２５００ 株 ／ ｈｍ２，肥料为控释肥 ０．１２ ｋｇ ／ ｍ２（Ｎ⁃Ｐ⁃Ｋ：３０⁃ １２⁃ ５），作为底肥一次性施

入，各处理田间管理均一致。 土壤采集时间为 １０ 月 １８ 日，以五点取样法在 ０—２０ ｃｍ，２０—４０ ｃｍ 耕作层取土

样，每个土壤 ３ 个平行样品。 将土壤样品装入无菌袋中，一部分鲜土过 ２ ｍｍ 筛后 ４℃保存，用于土壤酶活性

及 Ｂｉｏｌｏｇｙ⁃ＥＣＯ 测定，另一部分鲜土过 １ ｍｍ 筛－８０℃保存，用于土壤微生物群落结构的测定。
１．３　 土壤酶活性的测定

脲酶用靛酚蓝比色法测定，以 ２４ ｈ 后 １ ｇ 土壤 ＮＨ３⁃Ｎ 的毫克数表示；土壤碱性磷酸酶采用磷酸苯二钠比

色法，以 １ ｈ 后 １ｇ 土壤中对硝基苯酚的毫克数表示；转化酶用 ３，５－二硝基水杨酸比色法，以 ２４ ｈ 后 １ ｇ 土壤

葡萄糖的毫克数表示［２５］。
１．４　 土壤微生物功能多样性的测定

土壤微生物功能多样性用 Ｂｉｏｌｏｇ 方法进行测定［２６，２７］：称取 ５．０ ｇ 土壤样品加入装有 ４５ ｍＬ ０．８５％无菌生

理盐水的三角瓶中，２５℃ １５０ ｒ ／ ｍｉｎ 振荡 ３０ ｍｉｎ，冰浴 １ ｍｉｎ，后静置 ３０ ｍｉｎ，获得土壤样品的微生物悬浮液。
将土壤悬液梯度稀释为 １０－３ ｇ ／ ｍＬ，在超净工作台中用移液枪将制备好的土壤悬液接种至 Ｂｉｏｌｏｇ 微平板的各

孔中，每孔 １５０ μＬ，盖好盖子置于 ２５℃培养箱中暗培养 ７ ｄ，每隔 ２４ ｈ 用酶标仪读取在 ５９０ ｎｍ 与 ７５０ ｎｍ 波长

的数值。
Ｓｈａｎｎｏｎ 指数（ Ｈ） 用于评估物种丰富度，计算公式如下：

Ｈ ＝－ ∑（Ｐ ｉ × ｌｎＰ ｉ） （１）

式中， Ｐ ｉ 为第 ｉ 孔的相对吸光值与整个平板相对吸光值总和的比率。
ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数（ Ｕ） 用于评估群落均一度：

Ｕ ＝
　

∑ ｎｉ × ｎｉ( ) （２）

式中，ｎｉ为第 ｉ 孔的相对吸光值。
Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数（ Ｄ） 用于评估常见种优势度的指数：

Ｄ ＝ １ － ∑ Ｐ ｉ
２ （３）

式中， Ｐ ｉ 为第 ｉ 孔的相对吸光值与整个平板相对吸光值总和的比率。
１．５　 ＤＮＡ 抽提和 ＰＣＲ 扩增

各土层 ＦＬ１、ＦＬ２ 和 ＣＫ 一共 １８ 个土壤样品进行 ＩｌｌｕｍｉｎａＭｉＳｅｑ 测序。 根据 Ｅ． Ｚ． Ｎ． Ａ． 􀳏 ｓｏｉｌ ＤＮＡ ｋｉｔ
（Ｏｍｅｇａ Ｂｉｏ⁃ｔｅｋ， Ｎｏｒｃｒｏｓｓ， ＧＡ， Ｕ．Ｓ．）说明书进行微生物总 ＤＮＡ 抽提，使用 １％的琼脂糖凝胶电泳检测 ＤＮＡ
的提取质量，使用 ＮａｎｏＤｒｏｐ２０００ 测定 ＤＮＡ 浓度和纯度；细菌引物采用 ３３８Ｆ （５′⁃ＡＣＴＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡ
ＧＣＡＧ⁃３′）和 ８０６Ｒ （５′⁃ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ⁃３′），真菌引物采用 ＩＴＳ１Ｆ （５′⁃ＣＴＴＧＧＴＣＡＴＴＴＡＧＡＧＧＡＡ
ＧＴＡＡ⁃３′）和 ＩＴＳ２Ｒ （５′⁃ＧＣＴＧＣＧＴＴＣＴＴＣＡＴＣＧＡＴＧＣ⁃３′），扩增程序如下：９５℃预变性 ３ ｍｉｎ，２７ 个循环（９５℃
变性 ３０ｓ，５５℃ 退火 ３０ｓ， ７２℃ 延伸 ３０ｓ），然后 ７２℃ 稳定延伸 １０ｍｉｎ，最后在 ４℃ 进行保存（ＰＣＲ 仪：ＡＢＩ
ＧｅｎｅＡｍｐ􀳏 ９７００ 型）。 ＰＣＲ 反应体系为：５×ＴｒａｎｓＳｔａｒｔ ＦａｓｔＰｆｕ 缓冲液 ４ μＬ，２．５ｍｍｏｌ·Ｌ－１ ｄＮＴＰｓ ２μＬ，上游引物

（５μｍｏｌ·Ｌ－１）０．８ μＬ，下游引物（５μｍｏｌ·Ｌ－１）０．８ μＬ， ＴｒａｎｓＳｔａｒｔ ＦａｓｔＰｆｕ ＤＮＡ 聚合酶 ０．４ μＬ，模板 ＤＮＡ １０ ｎｇ，补
足至 ２０ μＬ。
１．６　 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｍｉｓｅｑ 测序和测序数据处理

将同一样本的 ＰＣＲ 产物混合后使用 ２％琼脂糖凝胶回收 ＰＣＲ 产物，利用 ＡｘｙＰｒｅｐ ＤＮＡ Ｇｅｌ Ｅｘｔｒａｃｔｉｏｎ Ｋｉｔ
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（Ａｘｙｇｅｎ Ｂｉｏｓｃｉｅｎｃｅｓ， Ｕｎｉｏｎ Ｃｉｔｙ， ＣＡ， ＵＳＡ）进行回收产物纯化，２％琼脂糖凝胶电泳检测，并用 ＱｕａｎｔｕｓＴＭ

Ｆｌｕｏｒｏｍｅｔｅｒ （Ｐｒｏｍｅｇａ， ＵＳＡ）对回收产物进行检测定量。 使用 ＮＥＸＴＦＬＥＸ Ｒａｐｉｄ ＤＮＡ⁃Ｓｅｑ Ｋｉｔ 进行建库。 利用

Ｉｌｌｕｍｉｎａ 公司的 Ｍｉｓｅｑ ＰＥ３００ 平台进行测序（上海美吉生物医药科技有限公司）。
使用 ｆａｓｔｐ［２８］软件对原始测序序列进行质控，使用 ＦＬＡＳＨ［２９］ 软件进行拼接。 使用 ＵＰＡＲＳＥ 软件，根据

９７％［３０，３１］的相似度对序列进行 ＯＴＵ 聚类并剔除嵌合体。 利用 ＲＤＰ ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ［３２］ 对每条序列进行物种分类注

释，细菌比对 Ｓｉｌｖａ １６Ｓ ｒＲＮＡ 数据库，真菌比对 ＵＮＩＴＥ ＩＴＳ 数据库，设置比对阈值为 ７０％。 功能注释分别基于

Ｔａｘ４Ｆｕｎ 和 ＦｕｎＧｕｉｌｄ 用于细菌和真菌。
１．７　 数据分析

方差分析（ＡＮＯＶＡ）采用 ＳＰＳＳ １８．０ 分析软件（ＳＰＳＳ Ｉｎｃ．，美国）和 Ｔｕｋｅｙ 检验，在 Ｐ ＝ ０．０５ 显着性水平上

进行。 结构方程模型（ＳＥＭ）用于评估假设的潜在因素，使用 ＩＢＭ ＳＰＳＳ Ａｍｏｓ ２４ 进行分析。 使用 Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ
Ｅｘｃｅｌ ２０１６，Ｏｒｉｇｉｎ ２０１６ 和 Ｒ 软件绘图。

２　 结果 Ｒｅｓｕｌｔｓ

２．１　 粉垄耕作对土壤酶活性及玉米产量的影响

表 １ 列出了 ＦＬ１、ＦＬ２ 和 ＣＫ 处理下不同土壤深度的土壤脲酶、碱性磷酸酶和转化酶活性。 在不同处理

下，０—２０ ｃｍ 深度的 ３ 种酶活性高于 ２０—４０ ｃｍ 深度。 ０—２０ ｃｍ 土层中，ＦＬ１ 处理的土壤脲酶活性显著高于

ＣＫ 处理、碱性磷酸酶和转化酶活性显著高于 ＦＬ２ 和 ＣＫ 处理。 ２０—４０ ｃｍ 土层中，ＦＬ１ 和 ＦＬ２ 处理的脲酶活

性比 ＣＫ 处理提高了 ２８．８０％和 ４．４５％，碱性磷酸酶活性比 ＣＫ 处理提高了 ３０．９５％和 １６．６７％，ＦＬ１ 处理土壤转

化酶比 ＣＫ 处理提高了 ２５．６１％，但各处理间差异均没达到显著水平（Ｐ＞０．０５）。 ＦＬ１、ＦＬ２ 处理产量分别为 ８．
５８ ｔ ／ ｈｍ２和 ８．３８ ｔ ／ ｈｍ２，与对照处理相比提高了 ３７．９％和 ３４．７％（Ｐ＜０．０５）。

表 １　 不同土层处理间土壤酶活性

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｏｉｌ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｉｌ ｌａｙｅｒｓ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

脲酶
Ｕｒｅａｓｅ ／

（ｍｇ ｇ－１ ２４ｈ－１）

碱性磷酸酶
Ａｌｋａｌｉｎｅ ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ ／

（ｍｇ ｇ－１ ｈ－１）

转化酶
Ｉｎｖｅｒｔａｓｅ ／

（ｍｇ ｇ－１ ２４ｈ－１）

产量
Ｙｉｅｌｄ ／

（ ｔ ／ ｈｍ２）

ＣＫ⁃１ ４０．４９±３．１０ｂ ０．７１±０．１０ｂ １４．８０±０．９０ｂ ６．２２±０．５８ｂ

ＦＬ１⁃１ ５０．０８±４．７０ａ ０．８１±０．０６ａ １８．４１±１．１３ａ ８．５８±０．４５ａ

ＦＬ２⁃１ ４２．４３±５．５６ａｂ ０．６９±０．００ｂ １４．４８±０．２０ｂ ８．３８±０．６６ａ

ＣＫ⁃２ ２７．４０±０．４０ａ ０．４２±０．０６ａ ４．５３±０．９５ａ －

ＦＬ１⁃２ ３５．２９±７．７５ａ ０．５５±０．０６ａ ５．６９±０．１５ａ －

ＦＬ２⁃２ ２８．６２±２．６０ａ ０．４９±０．１０ａ ４．３６±１．７０ａ －

　 　 ＣＫ： 传统耕作深度 ２０ ｃｍ ｔｒａｄｉｔｉｏｎａｌ ｔｉｌｌａｇｅ ｗｉｔｈ ａ ｄｅｐｔｈ ｏｆ ２０ ｃｍ；ＦＬ１： 粉垄耕作深度 ３５ ｃｍ ｄｅｅｐ ｖｅｒｔｉｃａｌ ｒｏｔａｒｙ ｔｉｌｌａｇｅ ｗｉｔｈ ａ ｄｅｐｔｈ ｏｆ ３５ ｃｍ；

ＦＬ２： 粉垄耕作深度 ５０ ｃｍ ｄｅｅｐ ｖｅｒｔｉｃａｌ ｒｏｔａｒｙ ｔｉｌｌａｇｅ ｗｉｔｈ ａ ｄｅｐｔｈ ｏｆ ５０ ｃｍ；－１、－２ 分别表示 ０—２０ ｃｍ 土层、２０—４０ ｃｍ 土层； 表中数据为平均值±

标准差（ｎ＝ ３）

２．２　 粉垄耕作对微生物群落组成的影响

本研究中，通过高通量测序技术检测所有土壤样品的微生物，获得了 ３０７３０ 个 ＯＴＵｓ，包括 ２６６６８ 个细菌

ＯＴＵｓ 和 ４０６２ 个真菌 ＯＴＵｓ。 对各处理平均丰度大于 １ 的所有土壤细菌和真菌 ＯＴＵｓ 进行了 Ｆｌｏｗｅｒ ｐｌｏｔ 分析。
对于土壤细菌 ＯＴＵｓ，在 ０—２０ ｃｍ 和 ２０—４０ ｃｍ 的 ＦＬ１、ＦＬ２ 和 ＣＫ 处理共有 ２２９６ 个相同 ＯＴＵｓ。 ０—２０ ｃｍ 土

层中 ＦＬ１、ＦＬ２ 和 ＣＫ 处理特有细菌 ＯＴＵｓ 分别是 ８１、２０６ 和 ７２ 个，２０—４０ ｃｍ 土层中 ＦＬ１、ＦＬ２ 和 ＣＫ 处理特有

细菌 ＯＴＵｓ 分别是 １３５、８３ 和 １９４ 个（图 １）。 对于土壤真菌 ＯＴＵｓ，在 ０—２０ ｃｍ 和 ２０—４０ ｃｍ 的 ＦＬ１、ＦＬ２ 和

ＣＫ 处理共有 ２１１ 个相同 ＯＴＵｓ。 ０—２０ ｃｍ 土层中 ＦＬ１、ＦＬ２ 和 ＣＫ 处理特有真菌 ＯＴＵｓ 分别是 １２９、８５ 和 １０２
个，２０—４０ ｃｍ 土层中 ＦＬ１、ＦＬ２ 和 ＣＫ 处理特有真菌 ＯＴＵｓ 分别是 ６７、１２９ 和 ８８ 个（图 １）。 在门水平上分析了

样本中的细菌和真菌分布（图 １）。 不同土层各样本中的细菌在门水平排名前 １０ 的物种组成相同（图 １）。 不
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图 １　 不同处理下土壤微生物群落组成及花瓣图

Ｆｉｇ．１　 Ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｆｌｏｗｅｒ ｐｌｏｔ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ
细菌相对值：Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 变形杆菌；Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ 放线菌门；Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ 绿弯菌门；Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ 酸杆菌门；Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ 芽单胞菌门；
Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ 厚壁菌门；Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ 拟杆菌门；Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ 浮霉菌门；Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ 硝化螺旋菌门；
真菌相对值：Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ 子囊菌门； Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ 担子菌门； Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ 被孢霉门； ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｋ＿＿Ｆｕｎｇｉ 未分类＿ｋ＿＿真菌

图 ２　 不同处理下土壤微生物对 ６ 种碳源的相对利用

　 Ｆｉｇ．２　 Ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｔｏ ６ ｃａｒｂｏｎ
ｓｏｕｒｃｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ
不同小写表示不同处理间差异显著（Ｐ＜０．０５）

同土层各处理间优势菌门为变形杆菌、放线菌门、绿弯

菌门和酸杆菌门，达 ７８．８５％—８１．８３％。 ０—２０ ｃｍ 土层

中的 ＦＬ１、ＦＬ２ 和 ＣＫ 处理的细菌门差异不显著（Ｐ ＞
０．０５）。

２０—４０ ｃｍ 土层中，ＦＬ１ 处理的 Ｒｏｋｕｂａｃｔｅｒｉａ 与 ＦＬ２
和 ＣＫ 处理差异显著（Ｐ＜０．０５），ＦＬ２ 的变形杆菌门与

ＦＬ１ 处理差异显著（Ｐ＜０．０５）。 在真菌在不同土层各样

本中，对丰度小于 １％的物种归类为 ｏｔｈｅｒｓ。 ０—２０ ｃｍ
土层中，ＦＬ１ 处理的 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｋ＿＿Ｆｕｎｇｉ 与 ＦＬ２ 处理

差异显著（Ｐ＜０．０５）。 ２０—４０ ｃｍ 土层中，ＦＬ１ 处理的子

囊菌门与 ＦＬ２ 处理差异显著（Ｐ＜０．０５）（图 １）。
在这些 ＯＴＵｓ 的基础上，进一步分析了物种丰富度

指数和多样性指数（表 ２）。 总的来说，在 ０—２０ ｃｍ 土

层中，ＦＬ２ 与 ＣＫ 处理的细菌 Ａｃｅ、Ｃｈａｏ 和香农指数差

异显著（Ｐ＜ ０． ０５）；ＦＬ１ 与 ＣＫ 处理的真菌 Ａｃｅ 指数、
Ｃｈａｏ 指数和辛普森指数差异显著（Ｐ＜０．０５），ＦＬ１ 与 ＦＬ２ 处理间 Ａｃｅ 指数、Ｃｈａｏ 指数、香农指数和辛普森指数

差异显著（Ｐ＜０．０５）。 ２０—４０ ｃｍ 土层中，ＦＬ１ 与 ＦＬ２ 处理的细菌香农指数差异显著（Ｐ＜０．０５），ＦＬ２ 与 ＣＫ、ＦＬ１
处理的细菌辛普森指数差异显著（Ｐ＜０．０５）；ＦＬ１ 与 ＣＫ 处理间真菌辛普森指数差异显著（Ｐ＜０．０５）。
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２．３　 粉垄耕作下土壤微生物群落功能多样性

本研究中以培养 ９６ ｈ 获得的数据对土壤微生物功能多样性指数进行分析（表 ３）。 ０—２０ ｃｍ 土层中，ＦＬ１
处理的香农指数与 ＦＬ２ 处理相比差异显著（Ｐ＜０．０５），麦金托什指数中，ＦＬ１ 处理与 ＦＬ２、ＣＫ 处理相比差异显

著（Ｐ＜０．０５）。 ２０—４０ ｃｍ 土层中，ＦＬ２ 处理香农指数与 ＦＬ１、ＣＫ 处理相比差异显著（Ｐ＜０．０５），辛普森指数

ＦＬ２ 与 ＣＫ 处理之间差异显著（Ｐ＜０．０５）。
对不同土层各处理间土壤微生物群落的碳源利用情况进行分析时发现，从土壤微生物群落利用百分比来

看，以利用羧酸类、聚合物类、氨基酸类以及糖类为主，胺类和双亲化合物类的利用较低（图 ２）。 在 ０—２０ ｃｍ
土层中，ＦＬ１、ＦＬ２ 和 ＣＫ 处理利用羧酸类碳源差异显著（Ｐ＜０．０５）。 在 ２０—４０ ｃｍ 土层中，ＦＬ１ 与 ＦＬ２ 处理对

胺类碳源的利用差异显著（Ｐ＜０．０５）（图 ２）。

表 ２　 不同土层处理间土壤细菌群落丰富度和群落多样性指数

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ａｎｄ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｉｌ ｌａｙｅｒｓ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

丰富度指数 Ｒｉｃｈｎｅｓｓ ｅｓｔｉｍａｔｏｒ 多样性指数 Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ

Ａｃｅ 指数
Ａｃｅ ｉｎｄｅｘ

Ｃｈａｏ 指数
Ｃｈａｏ ｉｎｄｅｘ

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ Ｈ′

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ Ｄ′

细菌 Ｂａｃｔｅｒｉａ ＣＫ⁃１ ３６７９±２３７ｂ ３６９１±３０５ｂ ６．５２±０．０３ｂ ０．３７±０．００ａ

ＦＬ１⁃１ ３７８６±１０７ａｂ ３７８１±７０ａｂ ６．５７±０．０９ａｂ ０．３６±０．００ａ

ＦＬ２⁃１ ４０７７±７６ａ ４１２７±１１９ａ ６．６７±０．０２ａ ０．３０±０．００ａ

ＣＫ⁃２ ４２４５±２１７ａ ４２３０±１６０ａ ６．７２±０．０５ａｂ ０．３２±０．００ａ

ＦＬ１⁃２ ４３０９±２０７ａ ４２９２±２３４ａ ６．６７±０．０９ｂ ０．３３±０．００ａ

ＦＬ２⁃２ ４２８２±６０ａ ４２５６±４３ａ ６．８１±０．０４ａ ０．２７±０．００ｂ

真菌 Ｆｕｎｇｉ ＣＫ⁃１ ４００±１ｂ ４１７±４８ｂ ３．９７±０．１５ａｂ ３．６８±０．４９ｃ

ＦＬ１⁃１ ４７９±３５ａ ４９６±２５ａ ４．２６±０．２０ａ ８．４０±１．７２ａ

ＦＬ２⁃１ ４２３±２３ｂ ４３７±６ｂ ３．７８±０．０４ｂ ５．８８±０．５３ｂ

ＣＫ⁃２ ３９０±５ａ ３５３±７４ａ ３．８０±０．１９ａ ４．４４±０．４７ｂ

ＦＬ１⁃２ ４０４±５３ａ ３７９±７７ａ ３．７５±０．２７ａ ８．６３±１．４９ａ

ＦＬ２⁃２ ３７４±６２ａ ３７４±６５ａ ３．９２±０．０５ａ ５．９８±１．２２ｂ

表 ３　 不同土层处理间土壤微生物功能多样性

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｉｌ ｌａｙｅｒｓ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数
Ｓｈａｎｎｏｎ

ｉｎｄｅｘ （Ｈ）

麦金托什指数
ＭｃＩｎｔｏｓｈ
ｉｎｄｅｘ （Ｕ）

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ

ｉｎｄｅｘ （Ｄ）

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数
Ｓｈａｎｎｏｎ

ｉｎｄｅｘ （Ｈ）

麦金托什指数
ＭｃＩｎｔｏｓｈ
ｉｎｄｅｘ （Ｕ）

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ

ｉｎｄｅｘ （Ｄ）

ＣＫ⁃１ ２．７２±０．００ｂ ３．２７±０．１５ｂ ０．９３±０．０１ａ ＣＫ⁃２ ２．８１±０．１０ｂ ３．５５±０．６５ａ ０．９３±０．０１ｂ

ＦＬ１⁃１ ２．９２±０．１０ａ ３．９２±０．２０ａ ０．９３±０．０２ａｂ ＦＬ１⁃２ ２．８９±０．００ｂ ３．９６±０．３５ａ ０．９３±０．０１ａｂ

ＦＬ２⁃１ ２．８１±０．００ａｂ ３．３７±０．２５ｂ ０．９０±０．０１ｂ ＦＬ２⁃２ ３．０６±０．０６ａ ３．９２±０．５５ａ ０．９５±０．００ａ

主成分分析结果表明，ＰＣ１ 和 ＰＣ２ 的贡献率分别为 ２７．７％和 １６．６％。 影响 ＰＣ１ 的碳源主要有糖类、氨基

酸类、羧酸类和聚合物类；影响 ＰＣ２ 的碳源主要有羧酸类和糖类。 ０—２０ ｃｍ 土层中，ＦＬ１ 和 ＣＫ 处理位于 ＰＣ２
正端，受 ＰＣ２ 上的碳源影响较大，相似度较高，碳源利用差异较小；ＦＬ２ 处理在第三象限，与 ＦＬ１ 和 ＣＫ 距离过

大，碳源利用差异较大（图 ３）。 ２０—４０ ｃｍ 土层中，ＣＫ 位于第四象限，且 ＦＬ１、ＦＬ２ 和 ＣＫ 处理相对分离，说明

各处理间碳源利用有差异（图 ３）。
２．４　 粉垄耕作下土壤细菌和真菌的功能预测

使用 Ｔａｘ４Ｆｕｎ 进行潜在的微生物 ＫＥＧＧ 功能预测，代谢作用和环境信息处理是主要一级代谢通路，平均

占比分别为 ６３．６７％和 １７．２９％（图 ４）。 在二级代谢通路上总共注释了 ４１ 个特征，图 ５ 显示了前 １５ 个细菌的
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图 ３　 不同处理下土壤微生物群落碳源利用主成分分析

　 Ｆｉｇ．３　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ

ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

相对功能基团丰度。 在 ０—２０ ｃｍ 和 ２０—４０ ｃｍ 土层

中，ＦＬ１、ＦＬ２ 和 ＣＫ 处理的主要细菌功能基团的功能注

释为：氨基酸代谢、碳水化合物代谢、膜运输、信号传递、
萜类化合物和聚酮化合物的代谢、能量代谢（图 ４）。
ＦＬ１、ＦＬ２ 和 ＣＫ 处理在 ０—２０ ｃｍ 土层的辅因子和维生

素的代谢差异显著（Ｐ＜０．０５）。 在 ２０—４０ ｃｍ 土层中，
ＦＬ１、ＦＬ２ 的碳水化合物代谢显著高于 ＣＫ 处理 （Ｐ ＜
０．０５），ＦＬ１ 的氨基酸代谢、辅因子和维生素的代谢和膜

运输显著高于 ＣＫ 处理（Ｐ＜０．０５），ＦＬ２ 的信号传递、能
量代谢显著高于 ＣＫ 处理（Ｐ＜０．０５）。

使用 ＦＵＮＧｕｉｌｄ 对真菌进行功能 Ｇｕｉｌｄ 注释（图 ５）。
按真菌的营养类型主要分为 ９ 种功能类型：病原⁃腐生⁃
共生菌、腐生菌、病菌、腐生⁃共生菌、病原⁃腐生⁃共生菌、
病菌⁃腐生菌、共生菌和病菌⁃共生菌。 在 ０—２０ ｃｍ 土层

中，ＦＬ１ 的病菌⁃腐生菌、病菌⁃共生菌、腐生菌和腐生⁃共生菌显著高于 ＣＫ（Ｐ＜０．０５），ＦＬ２ 的共生菌和腐生⁃共
生菌显著高于 ＣＫ（Ｐ＜０．０５）。 在 ２０—４０ ｃｍ 土层中，ＦＬ１ 的病菌⁃腐生菌⁃共生菌显著高于 ＣＫ（Ｐ＜０．０５），ＦＬ２
的病菌⁃腐生菌和共生菌显著高于 ＣＫ（Ｐ＜０．０５）（图 ５）。

图 ４　 不同处理下不同土层主要土壤细菌的功能结构（二级代谢通路）

Ｆｉｇ．４　 Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｍａｉｎ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｉｌ ｌａｙｅｒｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ （Ｐａｔｈｗａｙ ｌｅｖｅｌ ２）

２．５　 影响微生物功能多样性的生态因素及相关性分析

结构方程模型（ＳＥＭ）检测控制因素对土壤微生物功能多样性有直接和间接的影响（图 ６）。 耕作方式的

直接效应能解释土壤细菌群落多样性总方差的 ７２％（图 ６）。 土壤细菌群落多样性能够解释土壤真菌群落多

样性总方差的 １１％（图 ６）。 耕作方式和土壤微生物（细菌、真菌）群落多样性能解释土壤酶活性总方差的

９６％ （图 ６）。 耕作方式、土壤微生物群落多样性和土壤酶活性能解释土壤微生物功能多样性总方差的 ６９％
（图 ６）。

如表 ４ 所示，玉米产量与土壤脲酶、转化酶、土壤微生物香农指数（Ｈ）、麦金托什指数（Ｕ）和细菌群落香

农指数（Ｈ′）显著正相关（Ｐ＜０．０５） ； 三种土壤酶（Ｕｒｅ、Ｉｎｖ、Ａｌｐ）均与土壤微生物辛普森指数（Ｄ）、细菌群落多

样性指数（Ａｃｅ、Ｃｈａｏ、Ｈ′、Ｄ′）和真菌群落多样性指数（Ａｃｅ、Ｃｈａｏ）显著正相关（Ｐ＜０．０５）；土壤微生物香农指数

（Ｈ）与细菌群落多样性指数（Ａｃｅ、Ｃｈａｏ、Ｈ′、Ｄ′）和真菌群落多样性指数（Ｈ′、Ｄ′）显著正相关（Ｐ＜０．０５）。
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　 图 ５　 不同处理下不同土层主要土壤真菌的功能结构（二级代谢

通路）

Ｆｉｇ．５ 　 Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｍａｉｎ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｉ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｉｌ

ｌａｙｅｒｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ （Ｐａｔｈｗａｙ ｌｅｖｅｌ ２）

３　 讨论

３．１　 粉垄耕作对土壤微生物的影响

土壤微生物群落活动和组成受到农业耕作方式影

响［３３—３５］。 粉垄耕作较常规耕作有效提高土壤微生物数

量，使土壤中的氨化细菌、固氮菌、无机磷细菌和钾细菌

的数量高于旋耕耕作处理和深翻耕作处理［２４］。 杨博［３６］

研究发现，粉垄耕作为深层土壤微生物的生存提供了有

利条件，０—２０ ｃｍ 和 ２０—４０ ｃｍ 土层土壤微生物总菌落

数较传统耕作显著提升。 本研究中，细菌的 ＯＴＵｓ 数量明

显高于真菌的 ＯＴＵｓ，表明土壤细菌占土壤微生物总数量

的比例较大。 本研究发现，粉垄耕作与传统耕作相比改

变了细菌的多样性和群落组成（图 １，表 ２）。

图 ６　 耕作方法、土壤酶活性、细菌和真菌多样性指数和土壤微生物功能多样性的结构方程模型（ＳＥＭ）

Ｆｉｇ．６　 Ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ ｅｑｕａｔｉｏｎ ｍｏｄｅｌ （ＳＥＭ） ｏｆ ｆａｒｍｉｎｇ ｍｅｔｈｏｄｓ， ｓｏｉｌ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ， ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ

ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

箭头的粗细表示标准化路径系数的大小；Ｒ２值代表每个内生变量解释方差的比例；ＧＦＩ：拟合优度指数；ＲＭＳＥＡ：近似的均方根误差；∗Ｐ ＜

０．０５， ∗∗Ｐ ＜ ０．０１， ∗∗∗Ｐ ＜ ０．００１

造成的原因可能是，粉垄耕作提高了耕地土壤耕

层碳存储，降低了土壤紧实度，促进了土壤大团聚体的

形成［３７，３８］。 土壤团聚结构的动态变化又反馈控制土壤

微生物活动和土壤有机质组分的分异作用，使土壤有机质组分⁃土壤团聚结构⁃微生物群落结构的动态变化之

间存在耦合作用［３９］，从而改变了细菌群落结构和多样性。 此外，由于细菌提供信号分子或将介质化合物转化

为真菌消耗的物质促进了真菌的生长，提高了真菌的定殖率，甚至促进真菌的完整生命周期［４０—４２］。 这些结果

表明，真菌群落间接地受到了粉垄耕作方式的影响，导致真菌群落结构、物种丰富度指数和多样性指数较传统

耕作有所提升（图 １，表 ２）。 粉垄耕作提升了耕地土壤的微生物群落多样性，使参与土壤养分转化的功能型

微生物增加，为维系耕地土壤微生态环境的稳定发挥了重要作用。
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表 ４　 土壤酶活性、微生物群落与微生物功能多样性以及产量相关性分析

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ， ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｎｄ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｙｉｅｌｄ

Ｕｒｅ Ｉｎｖ Ａｌｋ Ｈ Ｕ Ｄ
细菌 Ｂａｃｔｅｒｉａ

Ａｃｅ Ｃｈａｏ Ｈ′ Ｄ′

产量 Ｙｉｅｌｄ ０．４９８∗ ０．５０１∗ ０．２７０ ０．６００∗∗ ０．４６９∗ ０．１１３ ０．２２２ ０．２２０ ０．５４７∗ ０．０２１

Ｕｒｅ ０．８７０∗∗ ０．８９３∗∗ ０．２９９ －０．０３４ ０．７１６∗∗ ０．６５４∗∗ ０．６１４∗∗ ０．７３１∗∗ ０．７４０∗∗

Ｉｎｖ ０．９１２∗∗ ０．２１６ －０．２０４ ０．８６２∗∗ ０．７９０∗∗ ０．７３４∗∗ ０．７４４∗∗ ０．９４５∗∗

Ａｌｋ ０．１９９ －０．０８７ ０．７５３∗∗ ０．６９５∗∗ ０．６６２∗∗ ０．６７１∗∗ ０．８１７∗∗

Ｈ ０．１７７ －０．１７９ ０．６６５∗∗ ０．６２０∗∗ ０．６６３∗∗ ０．８６３∗∗

Ｕ ０．３６８ ０．２３２ ０．１５８ ０．２８４ ０．３１９

Ｄ ０．１６１ ０．２１０ ０．１２６ －０．１９１

真菌 Ｆｕｎｇｉ

Ａｃｅ Ｃｈａｏ Ｈ′ Ｄ′

产量 Ｙｉｅｌｄ ０．１１３ ０．０７８２ －０．０７４ ０．３５６

Ｕｒｅ ０．７５９∗∗ ０．７８１∗∗ ０．０６３ ０．０３６

Ｉｎｖ ０．７０６∗∗ ０．７３１∗∗ ０．０８８ －０．０３１

Ａｌｋ ０．８４０∗∗ ０．８５７∗∗ ０．０８１ －０．０５０

Ｈ ０．０５３ ０．０２４ ０．６７８∗∗ ０．６６４∗∗

Ｕ －０．０５０ －０．０４８ －０．１４３ ０．２４０

Ｄ －０．３３４ ０．３３１ －０．１１３ ０．２１３
　 　 Ｕｒｅ：脲酶 Ｕｒｅａｓｅ； Ｉｎｖ：转化酶 Ｉｎｖｅｒｔａｓｅ； Ａｌｋ：碱性磷酸酶 Ａｌｋａｌｉｎｅ ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ； Ｈ：Ｓｈａｎｎｏｎ 指数 Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ； Ｕ：ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数 ＭｃＩｎｔｏｓｈ

ｉｎｄｅｘ； Ｄ：优势度指数 Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ； Ａｃｅ： Ａｃｅ 指数 Ａｃｅ ｉｎｄｅｘ； Ｃｈａｏ： Ｃｈａｏ 指数 Ｃｈａｏ ｉｎｄｅｘ； Ｈ′：Ｓｈａｎｎｏｎ 指数 Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ； Ｄ′：Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数

Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ； ∗ Ｐ＜０．０５； ∗∗ Ｐ＜０．０１

３．２　 控制因素对土壤酶活性的影响

研究发现，耕作方式和土壤酶活性显著正相关（图 ６）。 土壤中的氮、磷转化以及碳水化合物的代谢和运

输贮藏与脲酶、转化酶和碱性磷酸酶密切相关［４３，４４］。 作物根系可以产生酶进行养分吸收［４５］，粉垄耕作通过

物理方式改善作物土壤环境，使作物根系具有活力，向下伸展［４６］，释放出更多的酶来加强与土壤微生境养分

的互换［２４］，使粉垄耕作比传统耕作具有更高的土壤酶活性。 土壤中的酶不仅来源于作物根系，还来源于土壤

微生物的代谢活动［４７］。 异养型细菌为了自身发展，会释放出相应功能的酶，来参与土壤养分的循环［４８］。 王

丹等［４９］研究发现，放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ）可以降解土壤中各种不溶性有机物质以供细胞代谢所需的各种

营养，与水解酶的活性有显著相关。 拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ）是具有溶磷作用的富营养菌，参与养分代谢，与
脲酶、转化酶和碱性磷酸酶呈正相关［５０］。 真菌群落的发展使养分循环加快，能量代谢有关的真菌和参与养分

循环土壤酶高度相关［５１］，也进一步证明土壤酶活性的高低受土壤真菌的影响。 传统耕作不利于作物表层根

系发育和土壤微生物活动［５２］，导致土壤中酶活性低。 粉垄耕作通过改善耕地土壤物理结构，促进了作物根系

的生长和土壤微生物自身发展，并释放出相应的酶，加快了土壤养分的循环，使粉垄耕作下的土壤酶活性高于

传统耕作（表 １），并且脲酶和转化酶活性与产量显著正相关（表 ４），粉垄耕作处理的玉米产量得到提升。
３．３　 控制因素对功能多样性的影响

已有研究表明，根系的生长可以释放酶和碳源［５３］，从而影响分解碳源的微生物，有利于土壤微生物多样

性的增加［５４，５５］。 粉垄耕作与传统耕作之间微生物群落结构存在差异，粉垄耕作深度 ３５ ｃｍ 显著提升了 ０—２０
ｃｍ 土层的功能多样性，粉垄耕作深度 ５０ ｃｍ 显著提升了 ２０—４０ ｃｍ 土层微生物功能多样性。 造成的原因可

能是，粉垄耕作可以促进根系生长，使根系释放出更多的碳源，从而提高了微生物功能多样性。 有研究表明，
患病根系增加了羧酸类和胺类碳源的释放，从而提升了土壤微生物对羧酸类和胺类碳源的利用［５６，５７］。 本研

究得出，在 ０—２０ ｃｍ 土层中粉垄耕作对羧酸类碳源的利用率显著降低；在 ２０—４０ ｃｍ 土层中，粉垄耕作深度

３５ ｃｍ 和粉垄耕作深度 ５０ ｃｍ 相比显著降低了对胺类碳源的利用比例。 说明粉垄耕作可以减少作物根系患

病的几率，患病根系向周围分泌羧酸类和胺类碳源减弱，使微生物利用碳源的能力发生改变。
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土壤微生物细菌和真菌群落多样性可以直接影响微生物功能多样性（图 ６）。 已有研究表明，土壤中微生

物群落结构和碳源代谢紧密相关［５８］。 土壤中拥有代谢、遗传信息处理、有机系统 ３ 类功能基因的共养生物

（ｃｏｐｉｏｔｒｏｐｈｓ、Ｒ⁃ｓｔｒａｔｅｇｉｓｔｓ）和寡养生物（ｏｌｉｇｏｔｒｏｐｈｓ、Ｋ⁃ｓｔｒａｔｅｇｉｓｔｓ）相互作用，促进了细菌群落从土壤中吸收营养

物质和溶解铁和小分子等来加速自身生长，使土壤细菌代谢旺盛，提高了细菌功能群落多样性［５９—６１］。 真菌功

能预测的腐生营养型为最主要的营养型，这可能与子囊菌门为优势菌门有关。 子囊菌门大多为腐生菌，是土

壤中重要的分解者［６２］，可以分解难降解的有机质，在养分循环方面起着重要作用［６３］。 另外，含有共生营养型

的丛枝菌根真菌（ＡＭＦ）与宿主植物建立共生关系后， 不仅显著影响植物生长， 还能引起根系分泌物的变

化［６４，６５］。 ＡＭＦ 与植物共生可以影响土壤细菌群落结构和功能多样性［６６］。 本研究得出，粉垄耕作下细菌功能

预测的一级代谢通路代谢作用和环境信息处理比传统耕作显著增加（图 ４），真菌的功能预测出的营养类型也

比传统耕作显著提高（图 ５）。 原因可能是，粉垄耕作可以增加了细菌的功能基团，细菌增强了养分的摄取能

力，功能代谢得到提升。 真菌不同营养类型的功能基团增加，提升了自己参与碳源代谢的能力。 真菌不仅可

以分解出细菌利用的碳源，而且间接促进根系向土壤释放碳源［６７］。 细菌真菌相互作用，使土壤中代谢底物变

得丰富多样，土壤微生物功能多样性提升。 此外，粉垄耕作下的病菌⁃腐生菌、病菌⁃共生菌、腐生菌、腐生－共
生菌和病菌⁃腐生菌⁃共生菌等功能基团不同程度下均高于传统耕作处理，可能的原因是，粉垄耕作处理显著

改变了真菌群落结构，真菌数量增多，导致相应功能的功能基团也增多。
土壤酶活性作为微生物活性的指示物，与微生物功能多样性显著相关［６８—７１］。 段益莉等［７２］ 研究表明，土

壤酶活性的高低不仅可以反映出有机物质的水解程度，还能反映出对碳源利用能力的高低。 本研究也发现，
土壤酶活性显著影响了微生物功能多样性（图 ６），表明粉垄耕作可以通过提升酶活性间接的使土壤微生物功

能多样性提高，使土壤微生物群落利用养分的能力加强，群落功能结构完善，增加了土壤生态系统的稳定性，
提升了玉米的产量。

４　 结论

本文研究了粉垄耕作对玉米耕地土壤酶活性、微生物群落结构和功能代谢的影响，研究表明：粉垄耕作可

以显著改善土壤细菌、真菌群落结构，增加参与养分代谢的功能基团，提高土壤微生物群落多样性，并增加了

玉米产量；粉垄耕作提升了参与养分循环的土壤脲酶、转化酶和碱性磷酸酶的活性；粉垄耕作技术促进了土壤

微生物养分代谢的能力，使土壤微生物总体的功能多样性得到提升；从土壤微生物群落多样性、功能多样性、
酶活性和玉米产量可以看出，粉垄耕作深度 ３５ ｃｍ 处理优于粉垄耕作深度 ５０ ｃｍ。 总的来说，从土壤微生态的

角度可以初步得出粉垄耕作技术可以促进了养分循环，使土壤耕地质量得到提升，增加了农作物的产量。 本

研究为粉垄耕作技术在中国西部干旱半干旱地区作物栽培的应用发展提供了科学依据。
耕作方式对耕地质量的影响是一个周期较长的过程。 因此，随着长期粉垄耕作的使用，耕地物理结构和

土壤微生态也会发生着变化。 本团队仅研究了一年的粉垄耕作不同深度对耕地土壤酶活性、微生物群落结构

和功能多样性的影响，未来会在此试验田进行长期工作，今后会对土壤微生态的变化进行长期检测和跟踪研

究，并进一步增加关于土壤团聚体、土壤碳含量以及土壤病害等研究内容。
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