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紫云英还田对黄泥田土壤理化和微生物特性及水稻产
量的影响

王利民ꎬ 黄东风ꎬ 何春梅ꎬ 刘彩玲ꎬ 李清华ꎬ 黄毅斌ꎬ 王　 飞∗

福建省农业科学院土壤肥料研究所ꎬ 福州　 ３５００１２

摘要:为探明紫云英连年还田化肥减施单季稻田土壤性质及水稻产量的变化规律ꎬ依托位于福建省东部 １２ 年黄泥田紫云英￣单
季稻轮作定位试验ꎬ研究了不施肥(Ｃ０)、单施化肥(Ｃ１００)、紫云英还田(Ｍ)、紫云英还田＋全量化肥(ＭＣ１００)及紫云英还田＋减量

２０％化肥(ＭＣ８０)处理的土壤理化性状、微生物群落结构和功能及稻谷产量的变化ꎮ 结果表明:Ｃ１００、Ｍ、ＭＣ１００、ＭＣ８０处理土壤有

机碳含量比 Ｃ０分别提高 ６.９７％、１５.０５％、１０.３８％、１１.１５％ꎬ全氮分别提高 ９.５２％、１８.２５％、１５.８７％、１５.８７％ꎬ硝态氮分别提高

６.５１％、６９.５２％、６６.８７％、７８.１９％(Ｐ < ０.０５)ꎮ 冗余分析表明ꎬ土壤有机碳、全氮、硝态氮含量对细菌和古菌群落结构和功能有显

著的影响ꎮ 与 Ｃ０相比ꎬＣ１００、Ｍ、ＭＣ１００ 和 ＭＣ８０ 处理土壤慢生根瘤菌属(Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ)丰度分别增加 ０.５２％、２４.３０％、７.５９％、
１１.９３％ꎬ其中 Ｍ 处理增加达显著水平(Ｐ<０.０５)ꎻ分枝杆菌属(Ｍｙｃｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ)分别增加 ５.５１％、２１.５８％、１０.００％、１４.７４％ꎬ其中 Ｍ
处理增加显著(Ｐ<０.０５)ꎻ亚硝化杆菌属(Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿Ｎｉｔｒｏｓｏｔａｌｅａ)分别增加 ２２.９３％、１７.２１％、６５.３９％、８９.８９％ꎬ其中 ＭＣ１００和 ＭＣ８０

处理增加均达显著水平(Ｐ< ０. ０５)ꎮ 相比 Ｃ０ꎬＭ、ＭＣ１００ 和 ＭＣ８０ 处理土壤链霉菌属( Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ)分别增加 ６. ７６％、１６. ８９％、
１２.１６％ꎬ其中 ＭＣ１００处理增加显著(Ｐ < ０.０５)ꎬ而 Ｃ１００却减少 ２.５０％ꎮ 物种贡献度分析发现ꎬ土壤碳代谢和氨基酸合成的主要功

能微生物为细菌慢生根瘤菌属(Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ)、分枝杆菌属(Ｍｙｃｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ)、链霉菌属(Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ)和古菌亚硝化杆菌属

(Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿Ｎｉｔｒｏｓｏｔａｌｅａ)ꎮ Ｍ、ＭＣ１００、ＭＣ８０处理稻谷产量比 Ｃ０分别增加 ９.６８％、１９.１６％、１８.７２％ꎮ 阐明紫云英培肥处理能提升

单季稻黄泥田土壤肥力水平ꎬ调节土壤微生物群落结构ꎬ促进土壤碳水化合物和氨基酸代谢ꎮ

关键词:黄泥田ꎻ紫云英ꎻ理化性质ꎻ微生物群落结构和功能
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１９.１６％ꎬ １８.７２％ꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｇｅｎｕｓ － ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｖｅａｌｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｇｅｎｅｒａ
Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍꎬ Ｍｙｃｏｂａｃｔｅｒｉｕｍꎬ Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ａｒｃｈａｅａｌ ｇｅｎｕｓ Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿Ｎｉｔｒｏｓｏｔａｌｅａ ｗｅｒｅ ｔｈｅ ｋｅｙ ｄｒｉｖｅｒｓ ｏｆ ｔｈｅ
ｔｏｐ ｔｗｏ ｋｉｎｄｓ ｏｆ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ: ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ａｎｄ ｃａｒｂｏｎ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｒｅｇｉｍｅｓ. Ｉｎ ｇｅｎｅｒａｌꎬ ｔｈｅｓｅ
ｆｉｎｄｉｎｇｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈａｔ ｔｈｅ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｍｉｌｋ ｖｅｔｃｈ ｒｅｓｉｄｕｅ ｉｎｃｏｒｐｏｒａｔｉｏｎ ｍｉｇｈｔ ａｍｅｌｉｏｒａｔｅ ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓꎬ ｒｅｇｕｌａｔｅ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅꎬ ａｃｃｅｌｅｒａｔｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｏｆ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ ａｎｄ ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅｓ ｉｎ ａ ｙｅｌｌｏｗ￣ｍｕｄ ｐａｄｄｙ ｆｉｅｌｄ ｉｎ ａ ｓｉｎｇｌｅ ｒｉｃｅ
ｃｒｏｐｐｉｎｇ ｓｙｓｔｅｍ.

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ: ｙｅｌｌｏｗ￣ｍｕｄ ｐａｄｄｙ ｆｉｅｌｄꎻ ｍｉｌｋ ｖｅｔｃｈꎻ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｙꎻ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎ

中国是世界稻米产量最大的国家ꎬ占全球水稻生产总量的 ２８％左右ꎮ 在水稻生产过程中ꎬ由于长期大量

施用化肥而导致稻田土壤质量退化ꎬ稻米品质下降ꎬ已成为水稻生产的重要制约因素[１]ꎮ 因此ꎬ研究化肥绿

色替代技术ꎬ实现稻田生态系统的可持续发展迫在眉睫ꎮ 紫云英(Ａｓｔｒａｇａｌｕｓ ｓｉｎｉｃｕｓ Ｌ.)是我国南方稻区主要

的绿肥作物ꎬ属于豆科黄芪属越年生草本植物ꎬ其根瘤具有很强的固氮功能ꎬ能减少水稻化肥尤其是氮肥用

量[２]ꎮ 紫云英配施减量化肥能降低土壤容重ꎬ增加大团聚体组成ꎬ增强团聚体稳定性ꎬ从而改良土壤物理性

状[３]ꎮ 与未施肥对照和全施化肥处理相比ꎬ紫云英还田条件下减施 ２０％化肥处理土壤大团聚体含量分别提

高 ７６.７％和 １０.１％ꎬ减施 ４０％化肥分别提高 ８０.６％和 １２.５％ꎻ与对照相比ꎬ紫云英配施减量 ２０％化肥处理土壤

团聚体平均重量直径(ＭＷＤ)和几何平均直径(ＧＭＤ)分别增加 ５１.４％和 ２２.７％ꎬ配施减量 ４０％化肥处理ＭＷＤ
和 ＧＭＤ 分别增加 ５４.３％和 ２２.７％[４]ꎮ 此外ꎬ紫云英还田还能提升土壤有机碳和全氮含量[５]ꎮ 湖南南县

２００８—２０１８ 年的试验表明ꎬ与全施化肥处理相比ꎬ紫云英与化肥配施均不同程度提高土壤可溶性有机碳

(ＤＯＣ)、可溶性有机氮(ＤＯＮ)含量ꎻ当紫云英还田量为 １５—２２.５ ｔ / ｈｍ２时ꎬ土壤 ＤＯＣ 和 ＤＯＮ 均随还田量增加

而增加ꎬ当还田量超过 ２２.５ ｔ / ｈｍ２时呈下降趋势[５]ꎮ 紫云英配施化肥还能优化水稻产量构成因子ꎬ增加稻谷

产量[１]ꎮ 相比全施化肥处理ꎬ紫云英配施减量化肥能提高水稻株高、有效穗数及千粒重等产量构成因素值ꎬ
并增加水稻叶面积指数和光合速率ꎬ促进叶片光合作用ꎬ增加水稻产量[１]ꎮ 与全施化肥相比ꎬ在 １５—３０ ｔ / ｈｍ２

紫云英还田条件下ꎬ晚稻稻谷产量随紫云英还田量的增加而增加ꎬ但还田量超过 ３０ ｔ / ｈｍ２时ꎬ晚稻稻谷产量则

呈下降趋势[５]ꎮ 紫云英还田年限也是决定水稻产量的另一个关键因素ꎮ 江西余江区的紫云英还田试验表

明ꎬ随着紫云英还田年限延长ꎬ稻谷产量越高[６]ꎮ 此外ꎬ紫云英还田下双季水稻稻谷产量随化肥用量减少而

下降ꎮ 其中ꎬ紫云英配施全量化肥稻谷产量最高ꎬ比全施化肥处理增加 １３.５％[７]ꎮ 由此可知ꎬ紫云英还田对水

３８７４　 １１ 期 　 　 　 王利民　 等:紫云英还田对黄泥田土壤理化和微生物特性及水稻产量的影响 　
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稻产量和土壤理化特性的影响因紫云英还田量、还田年限及培肥处理不同而异ꎮ
紫云英还田不仅影响土壤理化性质ꎬ而且通过改变稻田环境而影响土壤微生物群落的结构和功能[８—９]ꎮ

微生物在土壤物质分解和合成中起重要作用[１０]ꎮ 已有研究表明ꎬ种植紫云英有利于稻田土壤微生物生长繁

殖ꎬ且增加微生物多样性ꎬ增强土壤酶活性ꎬ从而促进水稻养分吸收[１１—１３]ꎮ 种植紫云英还能调节土壤微生物

群落结构ꎬ使土壤好气性细菌和真菌数量增加ꎬ放线菌数量减少[１４]ꎮ 此外ꎬ长期种植绿肥对稻田土壤功能微

生物产生显著影响ꎬ紫云英还田下土壤磷循环功能基因 ｐｈｎＡ、ｐｈｎＮ、ｐｈｎＶ 丰度上升ꎬ而 ｐｈｎＩ、ｐｈｎＬ、ｇｌｐＢ、
ｇｌｐＯ、ｐｉｔＡ、ｐｈｏＡ、ｐｈｏＰ、ｐｈｏＵ 基因丰度下降[１５]ꎮ 紫云英还田还能增加土壤甲烷氧化菌[１６]ꎮ 而且ꎬ紫云英与稻

草秸秆协同还田比稻草单独还田能降低土壤产甲烷古菌 ｍｃｒＡ /甲烷氧化细菌 ｐｍｏＡ 基因丰度比值ꎬ提高 Ｔｙｐｅ
Ｉ / Ｔｙｐｅ ＩＩ 型甲烷氧化细菌丰度比值[１７]ꎮ 紫云英配施减量化肥能增加土壤固氮菌 ｎｉｆＨ 基因丰度ꎬ改变固氮菌

群落结构[１８]ꎮ 然而ꎬ种植紫云英对氨氧化细菌(ＡＯＢ)和氨氧化古菌(ＡＯＡ)的影响则因土壤类型而异ꎮ 在酸

性红壤稻田中ꎬＡＯＡ￣ａｍｏＡ 的主要分类操作单元(ＯＴＵ)在不同紫云英处理间差异较大ꎬ而 ＡＯＢ￣ａｍｏＡ 在处理

间差异较小ꎬ且稻田土壤 ＡＯＡ 在数量上占优势ꎬ表明酸性红壤稻田 ＡＯＡ 对紫云英还田的响应更灵敏ꎬ在土壤

氨氧化中的贡献比 ＡＯＢ 大[１９—２０]ꎬ但也有研究得出相反的结果[２１]ꎮ 在碱性紫潮泥水稻土中ꎬ种植紫云英能提

高 ＡＯＡ 中的 Ｎｉｔｒｏｓｏｐｕｍｉｌｕｓ 丰度ꎬ降低 ＡＯＢ 中的 Ｎｉｒｏｓｏｍｏｎａｓ 丰度[２２]ꎮ 如果紫云英还田量超过 ２２.５ ｔ / ｈｍ２时ꎬ
那会导致紫云英腐解时间延长ꎬ在腐解过程中引起土壤氧化还原电位下降ꎬ产生大量的 Ｈ２Ｓ 等有毒物质ꎬ致
使土壤 ＡＯＢ 数量减少[２３]ꎮ 综上ꎬ紫云英还田下土壤微生物的影响因素极其复杂ꎬ紫云英还田量、培肥处理、
土壤类型等对微生物群落结构和功能均产生影响ꎮ 因此ꎬ尽管已经开展了大量紫云英还田下土壤微生物群落

影响的研究ꎬ但更多是集中在单一功能微生物种的研究ꎬ且部分研究结果存在争议ꎮ 在自然界土壤中ꎬ微生物

参与物质循环往往是通过群落而非单一微生物种执行[２４]ꎮ 目前ꎬ关于紫云英还田下黄泥田土壤微生物群落

整体结构和功能发生了怎样的变化尚不清楚ꎮ
黄泥田是我国南方稻区广泛分布的中低产田ꎮ 福建省黄泥田面积占全省水稻土总面积的 ３０％左右ꎬ主

要分布于山地丘陵、滨海台地和河谷阶地ꎬ存在酸、粘、瘦等障碍因素[２５]ꎮ 虽然课题组前期通过水稻￣紫云英

轮作试验发现ꎬ紫云英能够替代部分化肥并保持黄泥田水稻高产稳产[２６]ꎬ但仍缺乏紫云英还田下黄泥田土壤

理化性质、微生物群落结构和功能的系统研究ꎮ 为此ꎬ本研究通过田间试验研究紫云英￣水稻长期轮作下化肥

减施土壤性质的变化ꎬ尤其是采用宏基因组学技术ꎬ从微生物群落水平上探究土壤微生物群落结构和功能的

变化ꎬ为福建省黄泥田化肥减施和水稻增产提供理论依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 研究区自然概况

紫云英￣水稻轮作定位试验位于福建省福州市闽侯县白沙镇溪头村的农业农村部福建耕地保育科学观测

实验站(１１９°０４′１０″Ｅꎬ２６°１３′３１″Ｎ)ꎬ属于亚热带季风气候ꎬ海拔高度 １５.４ ｍꎬ年均降水量为 １３５０.９ ｍｍꎬ年日照

时数 １８１２.５ ｈꎬ年均温度 １９.５ ℃ꎬ无霜期 ３１１ ｄꎮ 供试土壤为渗育型水稻土ꎬ成土母质为低丘红壤坡积物ꎮ 试

验始于 ２００９ 年ꎬ同年采集的试验前土壤基础肥力为:ｐＨ 值 ４.７８ꎬ有机质含量 ２４.４ ｇ / ｋｇꎬ全氮 １.２３ ｇ / ｋｇꎬ全磷

０.６０ ｇ / ｋｇꎬ全钾 １３.３ ｇ / ｋｇꎬ碱解氮 １７１.６ ｍｇ / ｋｇꎬ有效磷 １３.５ ｍｇ / ｋｇꎬ速效钾 ８３.４ ｍｇ / ｋｇꎮ
１.２　 试验设计

试验设 ５ 个处理ꎬ分别为不施肥对照(Ｃ０)、单施化肥(Ｃ１００ꎬ施用量:Ｎ １３５ ｋｇ / ｈｍ２、Ｐ ２４ ｋｇ / ｈｍ２、Ｋ ７８ ｋｇ /

ｈｍ２)、紫云英还田(Ｍꎬ施用量:２０１４ 年前鲜紫云英还田量为 １８０００ ｋｇ / ｈｍ２、２０１４ 年后还田量为 ２２５００ ｋｇ /
ｈｍ２)、紫云英还田＋全量化肥(ＭＣ１００)、紫云英还田＋减量 ２０％化肥(ＭＣ８０)ꎮ 每处理重复 ３ 次ꎬ采用随机区组

排列ꎮ 小区面积为 １５ ｍ２ꎮ 为了防止小区间串水、串肥和侧渗ꎬ用水泥田埂隔开ꎬ筑高 ２０ ｃｍꎬ埋深 ４０ ｃｍꎮ 供

试水稻品种 ２００９—２０１１ 年为宜香优 ２２９２ꎬ２０１２—２０１６ 年为中浙优 １ 号ꎬ２０１７—２０２０ 年为中浙优 ８ 号ꎮ 水稻

秧苗移栽时间为每年的 ６ 月下旬至 ７ 月上旬ꎬ种植密度 ２０×１０４丛 / ｈｍ２ꎬ收获时间为 １０ 月中旬ꎮ 化肥施用量

４８７４ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４３ 卷　
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的依据主要是参照黄泥田晚稻氮磷钾肥优化施肥技术[２７]ꎮ 氮、磷、钾肥分别使用尿素、过磷酸钙和氯化钾ꎮ
磷肥全部基肥ꎬ氮、钾肥 ６０％基施ꎬ４０％在分蘖期追施ꎮ 紫云英在盛花期还田ꎬ前两年将其他田块的紫云英收

割后用于试验田ꎬ后 ９ 年是原田种植还田ꎬ干耕翻压至 ２０ ｃｍ 土层ꎮ 在紫云英盛花期采用 ２０ ｃｍ × ４０ ｃｍ 的样

方从各小区取样ꎬ小心将紫云英根部一起挖出现场用水洗净ꎬ并称重ꎬ计算每小区紫云英鲜草产量ꎬ多余的紫

云英原田移出ꎬ不足部分外源补充ꎮ ２００９ 年的供试紫云英品种为“弋江籽”ꎬ２０１０—２０１６ 年为“闽紫 ７ 号”ꎬ
２０１７ 年为“信阳籽”ꎬ２０１８—２０２０ 年为“闽紫 ８ 号”ꎮ 紫云英鲜草的平均有机质为 １０１.２ ｇ / ｋｇ、氮(Ｎ) ４.０ ｇ / ｋｇ、
磷(Ｐ) ０.４ ｇ / ｋｇ、钾(Ｋ) ２.２ ｇ / ｋｇ 及含水量 ８５.９％ꎮ
１.３　 样品采集与处理

水稻成熟期在每个小区采用水稻联合收割机收获测产ꎬ随机抽取实收数量的 １０％左右进行称重、去杂ꎬ
测定杂质率ꎬ取去杂后的 １.０ ｋｇ 稻谷烘干计算晒干率和空瘪率ꎬ并计算实收稻谷产量ꎮ ２０１９ 年ꎬ水稻收割后

采集各小区土样ꎬ事先须对采样器进行酒精棉擦拭ꎬ待酒精挥发完全后ꎬ使用采样小区土壤浸润采样器ꎮ 后续

每次更换小区均重复此步骤ꎮ 各试验小区采用五点采样法ꎬ采集 ０—２０ ｃｍ 土层样品 １.５ ｋｇ 左右ꎮ 然后ꎬ剔除

土壤样品中的动植物残体和石块ꎬ混匀ꎬ置于无菌的自封袋中ꎬ封口后放入冰盒中低温保存运回实验室ꎮ 一部

分新鲜土样液氮速冻后转移至－８０ ℃冰箱保存ꎬ用于土壤微生物分析ꎻ另一部分土样风干后磨细、过筛ꎬ以备

土壤化学性质测定ꎮ 同时ꎬ采集土壤环刀样品ꎮ
１.４　 测定方法

土壤密度、含水量和孔隙度采用环刀法测定ꎮ 土壤 ｐＨ 值用蒸馏水浸提(土水比 １∶２.５)ｐＨ 计测定ꎬ土壤

有机质采用 Ｋ２Ｃｒ２Ｏ７￣Ｈ２ＳＯ４外加热法、全氮采用半微量凯氏法、铵态氮(ＮＨ＋
４ ￣Ｎ)采用靛酚蓝比色法、硝态氮

(ＮＯ－
３ ￣Ｎ)采用紫外分光光度法ꎬ有效磷采用 ０.５ ｍｏｌ / Ｌ ＮａＨＣＯ３浸提￣钼锑抗比色法测定[２８]ꎮ 紫云英植株样品

经 Ｈ２ＳＯ４￣Ｈ２Ｏ２消煮后ꎬ采用凯氏法、钒钼黄比色法和火焰光度计法分别测定全氮、全磷、全钾[２８]ꎮ
土壤微生物群落结构与功能分析采用宏基因组高通量测序ꎮ 主要步骤依次为土壤 ＤＮＡ 提取、建库与宏

基因组测序ꎻ数据质控和拼接组装[２９]ꎻ基因预测、非冗余基因集构建和基因丰度计算[３０—３２]ꎮ 然后ꎬ使用

ＢＬＡＳＴＰ(ＢＬＡＳＴ Ｖｅｒｓｉｏｎ ２.２.２８＋ꎬ ｈｔｔｐ: / / ｂｌａｓｔ.ｎｃｂｉ.ｎｌｍ.ｎｉｈ.ｇｏｖ / Ｂｌａｓｔ.ｃｇｉ)将非冗余基因集序列与非冗余蛋白

数据库(ＮＲ)数据库进行比对(ＢＬＡＳＴ 比对参数设置期望值 ｅ￣ｖａｌｕｅ 为 １ｅ￣５) [３３]ꎬ获得物种注释ꎬ并使用物种对

应的基因丰度总和计算该物种的丰度ꎬ最终可获得微生物在域和属分类学水平上的物种注释信息ꎮ 使用

ＢＬＡＳＴＰ 将非冗余基因集序列与京都基因与基因组百分全书(ＫＥＧＧ)的基因数据库(ＧＥＮＥＳ)进行比对

(ＢＬＡＳＴ 比对参数设置期望值 ｅ￣ｖａｌｕｅ 为 １ｅ￣ ５)ꎬ用 ＫＯＢＡＳ ２. ０(ＫＥＧＧ Ｏｒｔｈｏｌｏｇｙ Ｂａｓｅｄ Ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ Ｓｙｓｔｅｍꎬ
ｈｔｔｐ: / / ｋｏｂａｓ.ｃｂｉ.ｐｋｕ.ｅｄｕ.ｃｎ / ｈｏｍｅ.ｄｏ)进行功能注释ꎬ并用代谢通路对应的基因丰度总和计算对应功能类别

的丰度[３４]ꎮ 最后ꎬ通过上海美吉生物医药科技有限公司提供的交互式 Ｉ￣Ｓａｎｇｅｒ 生信云平台进一步开展微生

物信息学分析ꎮ
１.５　 数据分析

主坐标分析(ＰＣｏＡ)、冗余分析(ＲＤＡ)和相关性热图(Ｈｅａｔｍａｐ)分析采用 Ｒ 软件(３.３.１ 版本)完成ꎻ物种

贡献度分析基于土壤微生物的物种和功能相对丰度ꎬ进行物种丰度与功能丰度之间的关联分析ꎬ找出特定功

能的物种贡献度ꎮ 方差分析(ＡＮＯＶＡ)和 Ｄｕｎｃａｎ′ｓ 新复极差法多重比较使用 ＳＡＳ ８.０２ 软件分析ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 各处理水稻土理化性状和稻谷产量的变化

紫云英还田后土壤密度和含水量无显著的变化(表 １)ꎮ 与 Ｃ１００处理相比ꎬＭ、ＭＣ１００、ＭＣ８０处理土壤总孔隙

度分别增加 ９.３３％％、１６.８９％、１５.３４％ꎬ表明长期紫云英还田可以在一定程度上减轻因单施化肥造成的土壤

板结现象ꎮ 相比 Ｃ０处理ꎬＣ１００、Ｍ 处理土壤 ｐＨ 值无显著的差异ꎬ但 ＭＣ１００、ＭＣ８０土壤 ｐＨ 均降低 ４.９６％ꎬ达显著

水平(Ｐ<０.０５)ꎮ 与 Ｃ０相比ꎬ除 Ｃ１００外ꎬＭ、ＭＣ１００、ＭＣ８０处理土壤有机碳增加 １５.０５％、１０.３８％、１１.１５％ꎬ全氮增加

５８７４　 １１ 期 　 　 　 王利民　 等:紫云英还田对黄泥田土壤理化和微生物特性及水稻产量的影响 　
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１８.２５％、１５.８７％、１５.８７％ꎬ硝态氮增加 ６９.５２％、６６.８７％、７８.１９％ꎬ说明紫云英连年还田后提升了稻田土壤肥力水

平ꎮ 但是ꎬ土壤铵态氮和有效磷在所有供试处理中无显著的差异ꎮ Ｃ１００、Ｍ、ＭＣ１００、ＭＣ８０处理的 ９ 年平均稻谷产量

较 Ｃ０分别增加 １６.０１％、９.６８％、１９.１６％、１８.７２％(Ｐ < ０.０５)ꎬ尤其是ＭＣ１００、ＭＣ８０处理稻谷产量增幅较大ꎬ而Ｍ 处理

增幅较小(图 １)ꎮ 综上ꎬ紫云英连年还田和化肥配施可以改良稻田土壤理化性质ꎬ水稻增产潜力较大ꎮ

表 １　 不同培肥处理下稻田土壤理化性状的变化

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｒｅｇｉｍｅｓ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

土壤密度
Ｓｏｉｌ ｂｕｌｋ
ｄｅｎｓｉｔｙ /
(ｇ / ｃｍ３)

总孔隙度
Ｔｏｔａｌ

ｐｏｒｏｓｉｔｙ / ％

含水量
Ｗａｔｅｒ

ｃｏｎｔｅｎｔ / ％

土壤 ｐＨ
Ｓｏｉｌ ｐＨ

有机碳
ｏｒｇａｎｉｃ Ｃ /
(ｇ / ｋｇ)

全氮
Ｔｏｔａｌ Ｎ /
(ｇ / ｋｇ)

碳 /氮比
Ｃ / Ｎ ｒａｔｉｏ

硝态氮
Ｎｉｔｒａｔｅ Ｎ /
(ｍｇ / ｋｇ)

铵态氮
Ａｍｍｏｎｉｕｍ Ｎ /

(ｍｇ / ｋｇ)

有效磷
Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｐ /
(ｍｇ / ｋｇ)

Ｃ０ １.０３±０.０７ａ ６５.６２±８.６１ａｂ ２７.５３±０.７４ａ ５.２４±０.０７ａ １４.３５±０.２０ｂ １.２６±０.０１ｂ １１.３９±０.１９ａ ８.３０±１.６７ｂ ４.９５±１.９９ａ １２.５０±２.０１ａ

Ｃ１００ １.０４±０.０２ａ ５７.７７±０.８５ｂ ２７.４０±０.９２ａ ５.１１±０.０９ａｂ １５.３５±０.５４ａｂ １.３８±０.０７ａｂ １１.１６±０.１８ａｂ ８.８４±１.９２ｂ ６.５４±０.７６ａ １７.５４±２.８４ａ

Ｍ ０.９６±０.００ａ ６３.１６±５.４２ａｂ ３０.８３±２.１１ａ ５.１８±０.０７ａｂ １６.５１±０.７２ａ １.４９±０.０８ａ １１.１１±０.１０ａｂ１４.０７±２.９６ａ ５.４６±０.６１ａ １２.７１±６.２３ａ

ＭＣ１００ １.００±０.０６ａ ６７.５３±４.３４ａ ２５.５３±１.１５ａ ４.９８±０.１６ｂ １５.８４±１.０２ａ １.４６±０.１４ａ １０.８７±０.３８ｂ １３.８５±０.９４ａ ５.７９±０.７４ａ １５.８５±３.１９ａ

ＭＣ８０ １.００±０.１３ａ ６６.６３±６.７０ａｂ ２６.７２±１.５８ａ ４.９８±０.１６ｂ １５.９５±１.２２ａ １.４６±０.１０ａ １０.９０±０.２１ｂ １４.７９±３.１３ａ ５.５４±０.８７ａ １９.８３±５.３５ａ

　 　 Ｃ０:对照(不施肥) ｃｏｎｔｒｏｌ (ｗｉｔｈｏｕｔ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ)ꎻＣ１００:单施化肥 ｃｈｅｍｉｃａｌ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒｓ ａｌｏｎｅꎻＭ:紫云英还田 ｍｉｌｋ ｖｅｔｃｈ ａｌｏｎｅꎻＭＣ１００:紫云英还田＋全量化肥 ｍｉｌｋ ｖｅｔｃｈ

ａｎｄ １００％ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒｓꎻＭＣ８０:紫云英还田＋减量 ２０％化肥 ｍｉｌｋ ｖｅｔｃｈ ａｎｄ ８０％ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒｓꎻ不同小写字母表示不同处理间差异显著(Ｐ<０.０５)ꎻ表中数据为

平均值±标准差(ｎ＝３)

图 １　 不同培肥处理下稻谷产量的变化

Ｆｉｇ.１　 Ｒｉｃｅ ｇｒａｉｎ ｙｉｅｌｄ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｒｅｇｉｍｅｓ

　 图中不同小写字母表示有显著差异(Ｐ<０.０５)ꎻＣ０: 对照(不施肥)

ｃｏｎｔｒｏｌ ( ｗｉｔｈｏｕｔ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ)ꎻ Ｃ１００: 单施化肥 ｃｈｅｍｉｃａｌ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒｓ

ａｌｏｎｅꎻＭ: 紫云英还田 ｍｉｌｋ ｖｅｔｃｈ ａｌｏｎｅꎻＭＣ１００: 紫云英还田＋全量

化肥 ｍｉｌｋ ｖｅｔｃｈ ａｎｄ １００％ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒｓꎻＭＣ８０: 紫云英还田＋

减量 ２０％化肥 ｍｉｌｋ ｖｅｔｃｈ ａｎｄ ８０％ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒｓ

２.２　 各处理水稻土微生物群落结构和丰度的变化

２.２.１　 黄泥田土壤微生物群落结构

Ｃ０、Ｃ１００、Ｍ、ＭＣ１００和 ＭＣ８０处理土壤细菌共有物种数

为 １２０１３(图 ２)ꎮ 其中ꎬ含有紫云英的 Ｍ、ＭＣ１００和 ＭＣ８０

处理相比其他两个处理土壤细菌物种数目均有不同程

度升高ꎬ前 ３ 个处理土壤独有的细菌物种数为 ４３ꎮ 所

有供试处理土壤共有古菌物种数为 ８７６ꎬ含有紫云英的

３ 个处理独有古菌物种数为 ７ꎮ 但是ꎬＣ０和 Ｃ１００处理比

含有紫云英的其他 ３ 个处理古菌物种数目均有不同程

度上升ꎬ原因是古菌在寡营养或高盐等极端环境条件下

表现出优越的适应性ꎮ 所有供试处理土壤共有真核生

物数为 ９７７ꎻ含有紫云英的 ３ 个处理土壤独有的真核生

物物种数为 １２ꎬ比其他两个处理真核生物物种数均有

不同程度增加ꎬ因为紫云英还田为异养型的土壤真核生

物提供了丰富的有机能源物质ꎬ进而增加土壤真核生物

数量ꎮ 由此可知ꎬ所有供试处理土壤共有和独有的细菌

物种数目高于古菌和真核生物ꎮ
通过 ＰＣｏＡ 分析ꎬ不同培肥处理对土壤细菌、古菌

和真核生物群落结构均有显著的影响ꎬ受影响较大的是

细菌ꎬ其次是古菌ꎬ最后是真核生物(图 ２)ꎮ Ｃ０和 Ｃ１００

处理土壤细菌组成靠近第一主成分 ＰＣ１ 的右边ꎬ而含

有紫云英的 Ｍ、ＭＣ１００ 和 ＭＣ８０ 处理相对靠近 ＰＣ１ 的左

边ꎬ表明前两个处理土壤细菌在物种组成上较相似ꎬ而
后 ３ 个处理细菌组成相似性更高ꎮ 土壤细菌群落组成总变化的 ５９.２７％可以被前两个主成分所解释ꎬ其中

６８７４ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４３ 卷　
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图 ２　 不同培肥处理下稻田土壤细菌、古菌和真核生物群落结构的变化
Ｆｉｇ.２　 Ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌꎬ ａｒｃｈａｅａｌꎬ ａｎｄ ｅｕｋａｒｙｏｔｉｃ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｒｅｇｉｍｅｓ

ＰＣ１ 可以解释细菌组成变化的 ３６.６３％ꎬＰＣ２ 解释细菌组成变化的 ２２.６４％ꎮ Ｃ０和 Ｃ１００处理土壤古菌组成靠近

第一主成分 ＰＣ１ 的右边ꎬ而其他含有紫云英的 Ｍ、ＭＣ１００和 ＭＣ８０处理相对靠近 ＰＣ１ 的左边ꎬ说明 Ｃ０和 Ｃ１００处理

古菌组成与 Ｍ、ＭＣ１００和 ＭＣ８０处理差异性较大ꎮ 土壤古菌组成总变异的 ６２.４０％可以被前两个主成分所解释ꎬ
其中 ＰＣ１、ＰＣ２ 能分别解释古菌组成变异的 ３６.７４％和 ２５.６６％ꎮ Ｃ０和 Ｃ１００处理土壤真核生物组成靠近第二主

成分 ＰＣ２ 的下面ꎬ而 Ｍ、ＭＣ１００和 ＭＣ８０处理相对靠近 ＰＣ２ 的上面ꎬ表明前两个 Ｃ０和 Ｃ１００处理真核生物在物种组

成上较为相似ꎬ后 ３ 个处理真核生物组成相似性较高ꎮ 真核生物组成总变化的 ４７.８９％可以被前两个主成分

７８７４　 １１ 期 　 　 　 王利民　 等:紫云英还田对黄泥田土壤理化和微生物特性及水稻产量的影响 　
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所解释ꎬ其中 ＰＣ１、ＰＣ２ 可以分别解释土壤真核生物组成变化的 ３７.９８％和 ９.９１％ꎮ 综上表明ꎬ紫云英培肥处

理能调节黄泥田水稻土微生物群落结构ꎮ
２.２.２　 黄泥田土壤微生物群落丰度

紫云英连年还田下土壤细菌、古菌和真核生物域的丰度均无显著的变化(Ｐ>０.０５)(表 ２)ꎮ 供试处理土

壤细菌相对丰度为 ９７.４８％—９７.６４％ꎬ古菌为 １.９０％—２.１０％ꎬ而真核生物仅为 ０.２２％—０.２７％ꎬ表明在黄泥田

土壤微生物三域中细菌占据数量上的绝对优势ꎬ真核生物处于弱势ꎮ 供试处理土壤细菌优势属主要包括

Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ(４.６１％—５.７３％)、Ｍｙｃｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ(１.９０％—２.３１％)、Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ(１.４５％—１.７３％)ꎬ等(相对丰度

>１％)(图 ３)ꎮ 相比 Ｃ０ꎬＭ、ＭＣ１００ 和 ＭＣ８０ 处理土壤细菌属 Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ 丰度分别增加 ２４. ３０％、７. ５９％、
１１.９３％ꎬ其中 Ｍ 处理增加达显著水平(Ｐ<０.０５)ꎻＭｙｃｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ 丰度增加 ２１.５８％、１０.００％、１４.７４％ꎬ其中 Ｍ 处

理达显著水平(Ｐ<０.０５)ꎻＳｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ 增加 ６.７６％、１６.８９％、１２.１６％ꎬ其中 ＭＣ１００处理达显著水平(Ｐ<０.０５)ꎬ说
明这些细菌属在含有紫云英还田土壤中相对富集ꎮ 供试处理土壤古菌优势属主要包括 Ｍｅｔｈａｎｏｓａｅｔａ
(１２.７０％—１４.９０％)、Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿Ｎｉｔｒｏｓｏｔａｌｅａ(６.０１％—１１.４２％)、Ｍｅｔｈａｎｏｓａｒｃｉｎａ(５.４２％—５.８４％)ꎬ等ꎮ 除 Ｃ１００

和 ＭＣ１００外ꎬＭ 和 ＭＣ８０处理土壤古菌属 Ｍｅｔｈａｎｏｓａｅｔａ 丰度比 Ｃ０分别显著增加 １１.８４％、１２.２８％(Ｐ<０.０５)ꎮ Ｍ、
ＭＣ１００和 ＭＣ８０处理土壤古菌属 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿Ｎｉｔｒｏｓｏｔａｌｅａ 丰度比 Ｃ０分别增加 １７.２１％、６５.３９％、８９.８９％ꎬ其中 ＭＣ１００

和 ＭＣ８０处理均达显著水平(Ｐ<０.０５)ꎻＭｅｔｈａｎｏｓａｒｃｉｎａ 增加 ５.１９％、２.３２％、２.１８％ꎬ但处理间无显著差异(Ｐ>
０.０５)ꎮ 供试处理土壤真核生物属主要包括 Ｐａｎｔｈｏｌｏｐｓ ( ８. ４３％—１１. １６％)、Ｅｘａｉｐｔａｓｉａ ( １. ５６％—３. ２０％)、
Ｔｒｉｃｈｉｎｅｌｌａ(０.３６％—１.１９％)ꎬ等ꎮ Ｍ、ＭＣ１００和ＭＣ８０处理土壤真核生物属 Ｔｒｉｃｈｉｎｅｌｌａ 丰度比 Ｃ０分别提高２９.９０％、
７５.０９％和 ２３０.９８％ꎬ其中 ＭＣ８０处理达显著水平(Ｐ<０.０５)ꎮ

表 ２　 不同培肥处理下稻田土壤微生物域相对丰度的变化

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｔ ｄｏｍａｉｎ ｌｅｖｅｌ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｒｅｇｉｍｅｓ
处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

细菌
Ｂａｃｔｅｒｉａ / ％

古菌
Ａｒｃｈａｅａ / ％

真核生物
Ｅｕｃａｒｙａ / ％

未知类群微生物
Ｕｎｋｎｏｗｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｇｒｏｕｐｓ / ％

Ｃ０ ９７.５４±０.０５ａ ２.０４±０.０５ａ ０.２３±０.０１ａ ０.１４±０.０１ａ
Ｃ１００ ９７.４８±０.１０ａ ２.１０±０.１１ａ ０.２２±０.００ａ ０.１４±０.００ａ
Ｍ ９７.６４±０.２４ａ １.９０±０.１９ａ ０.２７±０.０９ａ ０.１３±０.０１ａｂ
ＭＣ１００ ９７.６１±０.０８ａ １.９７±０.０７ａ ０.２３±０.０１ａ ０.１３±０.００ｂ
ＭＣ８０ ９７.５６±０.１４ａ ２.０１±０.１４ａ ０.２３±０.００ａ ０.１３±０.００ｂ

２.３　 各处理水稻土微生物群落功能的变化

Ｃ０、Ｃ１００、Ｍ、ＭＣ１００和 ＭＣ８０处理土壤细菌共有的 ＫＥＧＧ 代谢通路第 ３ 层级注释功能数目为 ３７２ꎬ古菌共有

的功能数目为 ２６９ꎬ以及真核生物共有的数目为 ３３６(图 ４)ꎬ表明细菌在黄泥田土壤中的核心 ＫＥＧＧ 代谢通路

第 ３ 层级注释功能丰度上占据优势地位ꎮ 此外ꎬ不同培肥处理对土壤细菌和古菌功能直系同源物 ＫＥＧＧ
Ｏｒｔｈｏｌｏｇｙ(ＫＯ)组成均有显著的影响ꎬ受影响较大的是细菌ꎬ而真核生物 ＫＯ 组成未受显著的影响ꎬ说明土壤

细菌和古菌 ＫＯ 对不同培肥处理敏感性更高ꎬ而真核生物敏感性较低ꎮ Ｃ０和 Ｃ１００处理土壤细菌 ＫＯ 组成靠近

ＰＣ１ 的右边ꎬ而 Ｍ、ＭＣ１００和 ＭＣ８０处理相对靠近 ＰＣ１ 的左边ꎬ表明前两个处理土壤细菌在功能直系同源物 ＫＯ
组成上较为相似ꎬ而与后 ３ 个含有紫云英的处理细菌 ＫＯ 组成差异较大ꎮ 前两个主成分 ＰＣ１、ＰＣ２ 可以分别

解释土壤细菌 ＫＯ 组成变化的 ２１.３７％和 １８.３２％ꎮ Ｃ０和 Ｃ１００处理土壤古菌 ＫＯ 组成靠近坐标轴的右下角ꎬ而
Ｍ、ＭＣ１００和 ＭＣ８０处理相对远离右下角区域ꎬ说明前两个处理土壤古菌功能直系同源物 ＫＯ 组成较为相似ꎬ而
后 ３ 个处理古菌功能组成相似性较高ꎮ 前两个主成分 ＰＣ１、ＰＣ２ 可以分别解释土壤古菌 ＫＯ 组成变化的

２５.４４％和 １０.０２％ꎮ 综上ꎬ紫云英培肥处理可以调节土壤细菌和古菌群落功能直系同源物 ＫＯ 组成ꎮ
Ｃ０、Ｃ１００、Ｍ、ＭＣ１００和 ＭＣ８０处理土壤细菌 ＫＥＧＧ 代谢通路第 ３ 层级注释功能主要包括碳代谢(５.４２％—

５.４７％)和氨基酸合成(４.３２％—４.３５％)ꎬ土壤古菌主要功能也包括碳代谢(７.０５％—７.２８％)和氨基酸合成

(６.０６％—６.３１％)(图５) ꎮＭ、ＭＣ１００和ＭＣ８０处理土壤古菌氨基酸合成的丰度比Ｃ０分别增加２.５９％、１.２７％、
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图 ３　 不同培肥处理下稻田土壤细菌、古菌和真核生物属相对丰度的变化

Ｆｉｇ.３　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ ｏｆ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｂａｃｔｅｒｉａｌꎬ ａｒｃｈａｅａｌꎬ ａｎｄ ｅｕｋａｒｙｏｔｉｃ ｇｅｎｅｒａ (>１.０％) ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｒｅｇｉｍｅｓ

３.３６％ꎮ 各处理土壤真核生物 ＫＥＧＧ 代谢通路第 ３ 层级注释功能主要包括氨基酸合成(４.０５％—４.５８％)、碳
代谢(３.６６％—４.０９％)、群体感应(２.１９％—２.８３％)、磷酸肌醇代谢(１.８０％—２.４７％)、烷基磷脂代谢(１.７３％—
２.３９％)、甲状腺激素信号通路(１.６６％—２.２１％)及丙酮酸代谢(１.７７％—２.００％)ꎮ Ｍ、ＭＣ１００和 ＭＣ８０处理土壤

真核生物群体感应的丰度比 Ｃ０分别提高 １.２８％、２０.４３％、１５.７４％ꎬ磷酸肌醇代谢分别提高 ３.０３％、２４.７５％、
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图 ４　 不同培肥处理下稻田土壤细菌、古菌和真核生物功能类群的组成变化

Ｆｉｇ.４　 Ｖａｒｉａｔｉｏｎｓ ｉｎ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌꎬ ａｒｃｈａｅａｌꎬ ａｎｄ ｅｕｋａｒｙｏｔｉｃ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｒｅｇｉｍｅｓ

１８.６９％ꎬ烷基磷脂代谢分别提高 ４.６６％、２３.８３％、１８.１３％ꎬ甲状腺激素信号通路分别提高 ６.０８％、２７.６２％、
２２.１０％ꎬ丙酮酸代谢分别提高 ２.２６％、１１.８６％、１２.９０％ꎮ 综上ꎬ紫云英培肥处理土壤中的部分古菌和真核生物

ＫＥＧＧ 代谢通路第 ３ 层级功能均有不同程度富集ꎮ
２.４　 黄泥田土壤微生物物种的功能贡献度分析

细菌功能总丰度前 ５ 的碳代谢、氨基酸合成、ＡＢＣ 转运蛋白、群体感应、双组分系统的主要细菌属依次为

Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ、 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ ＿ Ｋｏｒｉｂａｃｔｅｒ、 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ ＿ Ｓｏｌｉｂａｃｔｅｒ、 Ｍｙｃｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ、 Ｒｈｏｄｏｐｌａｎｅｓ、 Ｐｓｅｕｄｏｌａｂｒｙｓ、
Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓꎬ等(图 ６)ꎮ 古菌功能总丰度前 ５ 的碳代谢、氨基酸合成、甲烷代谢、嘌呤代谢、嘧啶代谢的主要古
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图 ５　 不同培肥处理下稻田土壤细菌、古菌和真核生物群落京都基因和基因组百科全书(ＫＥＧＧ)代谢通路第 ３层级注释功能的相对丰度变化

Ｆｉｇ.５ 　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ ｏｆ Ｋｙｏｔｏ Ｅｎｃｙｃｌｏｐｅｄｉａ ｏｆ Ｇｅｎｅｓ ａｎｄ Ｇｅｎｏｍｅｓ ( ＫＥＧＧ) ｌｅｖｅｌ ３ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌꎬ ａｒｃｈａｅａｌꎬ ａｎｄ

ｅｕｋａｒｙｏｔｉｃ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｒｅｇｉｍｅｓ
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菌属依次是 Ｍｅｔｈａｎｏｓａｅｔａ、Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿Ｎｉｔｒｏｓｏｔａｌｅａ、Ｍｅｔｈａｎｏｃｅｌｌａ、Ｍｅｔｈａｎｏｓａｒｃｉｎａ、Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿Ｍｅｔｈａｎｏｐｅｒｅｄｅｎｓ、
Ｍｅｔｈａｎｏｒｅｇｕｌａꎬ等ꎮ 真核生物功能总丰度前 ５ 的氨基酸合成、碳代谢、过氧物酶体、脂代谢、群体感应的主要真

核生物属依次为 Ｐａｎｔｈｏｌｏｐｓ、Ｅｘａｉｐｔａｓｉａ、Ｒｉｃｉｎｕｓ、Ａｃａｎｔｈａｍｏｅｂａ、Ｃｙａｎｉｄｉｏｓｃｈｙｚｏｎ、Ｋｌｅｂｓｏｒｍｉｄｉｕｍꎬ等ꎮ

图 ６　 不同培肥处理下土壤微生物属的功能贡献度分析

Ｆｉｇ.６　 Ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｇｅｎｕｓ￣ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｒｅｇｉｍｅｓ

２.５　 黄泥田土壤微生物群落结构和功能变化的影响因素

由 ＲＤＡ 分析图 ７ 可知ꎬ对土壤细菌群落结构和功能影响较大的土壤因子主要是有机碳、全氮、硝态氮含

量ꎬ而影响较小的则是土壤铵态氮、总孔隙度、密度和含水量ꎮ 土壤细菌群落结构冗余分析组分 １(ＲＤＡ１)可
以解释细菌群落结构变化的 ２５.４３％ꎬ与土壤有机碳( ｒ２ ＝ ０.４６９ꎬＰ＝ ０.０２６)、全氮( ｒ２ ＝ ０.４４７ꎬＰ＝ ０.０３７)、硝态氮

( ｒ２ ＝ ０.４４５ꎬＰ＝ ０.０２５)含量具有正的相关关系ꎻ其功能 ＲＤＡ１ 能解释细菌功能变化的 ３５.８９％ꎬ与土壤有机碳

( ｒ２ ＝ ０.４９６ꎬＰ＝ ０.０２７)、全氮( ｒ２ ＝ ０.４６１ꎬＰ＝ ０.０３６)、硝态氮( ｒ２ ＝ ０.４３２ꎬＰ ＝ ０.０４０)含量具有正的相关关系ꎮ 土

壤古菌群落结构 ＲＤＡ１ 可以解释古菌结构变异的 ７４.９１％ꎬ与土壤有机碳( ｒ２ ＝ ０.４９６ꎬＰ ＝ ０.０２７)、全氮( ｒ２ ＝
０.４６１ꎬＰ＝ ０.０３６)、硝态氮( ｒ２ ＝ ０. ４３２ꎬＰ ＝ ０. ０４０)含量呈正相关ꎻ其功能 ＲＤＡ１ 可以解释古菌功能变化的

２３.３０％ꎬ与有机碳( ｒ２ ＝ ０.４２２ꎬＰ＝ ０.０４０)、全氮( ｒ２ ＝ ０.４０１ꎬＰ＝ ０.０４８)、硝态氮( ｒ２ ＝ ０.５９６ꎬＰ＝ ０.００２)含量呈正相

关ꎮ 土壤真核生物结构 ＲＤＡ１ 可以解释真核生物结构变化的 ６４.７６％ꎬ与土壤硝态氮( ｒ２ ＝ ０.４８８ꎬＰ ＝ ０.０１５)含
量具有正的相关关系ꎻ其功能 ＲＤＡ１ 能解释真核生物功能变化的 ４２. ３０％ꎬ与土壤有机碳( ｒ２ ＝ ０. ４７８ꎬＰ ＝
０.０１０)、全氮( ｒ２ ＝ ０.５５０ꎬＰ＝ ０.００６)、硝态氮( ｒ２ ＝ ０.５３７ꎬＰ＝ ０.００４)含量及碳 /氮比( ｒ２ ＝ ０.４３８ꎬＰ ＝ ０.０２７)具有正

的相关关系ꎮ 综上ꎬ有机碳、全氮和硝态氮含量是影响土壤微生物群落结构和功能变化的核心环境因子ꎮ
由相关性 Ｈｅａｔｍａｐ 分析图 ８ 可知ꎬ 土壤有机碳与细菌属 Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ ( ｒ ＝ ０. ６６８ꎬ Ｐ ＝ ０. ００７)、

Ｍｙｃｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ( ｒ＝ ０.７７５ꎬＰ＝ ０.００１)呈正相关ꎮ 土壤全氮与 Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ ( ｒ＝ ０.６１９ꎬＰ＝ ０.０１４)、Ｍｙｃｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ
( ｒ＝ ０.７３３ꎬＰ ＝ ０.００２)呈正相关ꎬ土壤硝态氮与 Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ( ｒ ＝ ０.６２７ꎬＰ ＝ ０.０１２)、Ｍｙｃｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ( ｒ ＝ ０.６２９ꎬ
Ｐ＝ ０.０１２)呈正相关ꎮ 相反ꎬ土壤碳 /氮比与 Ｍｙｃｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ 呈负相关( ｒ＝ －０.５４３ꎬＰ ＝ ０.０３７)ꎮ 此外ꎬ土壤 ｐＨ 值

与细菌 ＫＥＧＧ 代谢通路第 ３ 层级注释功能 ＡＢＣ 转运蛋白( ｒ ＝ ０.６２９ꎬＰ ＝ ０.０１２)、群体感应( ｒ ＝ ０.６５４ꎬＰ ＝
０.００８)呈正相关ꎻ土壤碳 /氮比与碳代谢( ｒ＝ ０.５８９ꎬＰ＝ ０.０２１)、氨基酸合成( ｒ＝ ０.５２５ꎬＰ＝ ０.０４４)、群体感应( ｒ ＝
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０.５２１ꎬＰ＝ ０.０４６)呈正相关ꎻ土壤铵态氮与碳代谢呈负相关( ｒ＝ －０.５９３ꎬＰ＝ ０.０２０)ꎮ

图 ７　 不同培肥处理下土壤微生物群落结构和功能与土壤理化性质的冗余分析

Ｆｉｇ.７　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ (ＲＤＡ) ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ Ｋｙｏｔｏ Ｅｎｃｙｃｌｏｐｅｄｉａ ｏｆ Ｇｅｎｅｓ ａｎｄ Ｇｅｎｏｍｅｓ (ＫＥＧＧ)

ｌｅｖｅｌ ３ ａｎｄ ｅｄａｐｈｉｃ ｆａｃｔｏｒｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｒｅｇｉｍｅｓ

ＳＤ: 土壤密度 Ｓｏｉｌ ｂｕｌｋ ｄｅｎｓｉｔｙꎻＳＴＰ: 总孔隙度 Ｔｏｔａｌ ｐｏｒｏｓｉｔｙꎻＳＭ: 含水量 Ｓｏｉｌ ｍｏｉｓｔｕｒｅꎻＣ: 碳 ＣａｒｂｏｎꎻＳＯＣ: 土壤有机碳 Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ＣꎻＮ: 氮

ＮｉｔｒｏｇｅｎꎻＴＮ: 全氮 Ｔｏｔａｌ ＮꎻＣ / Ｎ ｒａｔｉｏ: 碳 / 氮比ꎻＮＯ－
３ ￣Ｎ: 硝态氮 Ｎｉｔｒａｔｅ ＮꎻＮＨ＋

４ ￣Ｎ: 铵态氮 Ａｍｍｏｎｉｕｍ ＮꎻＰ: 磷 ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓꎻＡＰ: 有效磷

ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｐ

３９７４　 １１ 期 　 　 　 王利民　 等:紫云英还田对黄泥田土壤理化和微生物特性及水稻产量的影响 　
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图 ８　 不同培肥处理下稻田土壤细菌属、ＫＥＧＧ 代谢通路第 ３ 层级注释功能与土壤理化因子间的相关性热图分析

Ｆｉｇ.８　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｈｅａｔｍａｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ ｏｆ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｇｅｎｕｓꎬ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ ｏｆ Ｋｙｏｔｏ Ｅｎｃｙｃｌｏｐｅｄｉａ ｏｆ Ｇｅｎｅｓ

ａｎｄ Ｇｅｎｏｍｅｓ (ＫＥＧＧ) ｌｅｖｅｌ ３ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｒｅｇｉｍｅｓ

∗ꎬ∗∗ꎬ∗∗∗分别表示在 ０.０５、０.０１ 和 ０.００１ 显著性水平下各指标间具有明显的相关性 ∗Ｐ < ０.０５ꎻ ∗∗Ｐ < ０.０１ꎻ ∗∗∗Ｐ < ０.００１ꎻＣａｒｂｏｎ

ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ 碳代谢ꎻＢｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｏｆ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ 氨基酸合成ꎻＡＢＣ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒｓ ＡＢＣ 转运蛋白ꎻＱｕｏｒｕｍ ｓｅｎｓｉｎｇ 群体感应ꎻＴｗｏ－ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ｓｙｓｔｅｍ

双组分系统ꎻＰｕｒｉｎｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ 嘌呤代谢ꎻＣａｒｂｏｎ ｆｉｘａｔｉｏｎ ｐａｔｈｗａｙｓ ｉｎ ｐｒｏｋａｒｙｏｔｅｓ 原核生物碳固定途径ꎻＰｙｒｕｖａｔｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ 丙酮酸代谢ꎻ

Ｏｘｉｄａｔｉｖｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｙｌａｔｉｏｎ 氧化磷酸化ꎻＰｙｒｉｍｉｄｉｎｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ 嘧啶代谢ꎻＭｅｔｈａｎｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ 甲烷代谢ꎻＧｌｙｃｏｌｙｓｉｓ / Ｇｌｕｃｏｎｅｏｇｅｎｅｓｉｓ 糖酵解 / 糖异

生ꎻＧｌｙｏｘｙｌａｔｅ ａｎｄ ｄｉｃａｒｂｏｘｙｌａｔｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ 乙醛酸和二元酸代谢ꎻＢｕｔａｎｏａｔｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ 丁酸盐代谢ꎻＡｍｉｎｏａｃｙｌ￣ｔＲＮＡ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ 氨酰￣ｔＲＮＡ 生

物合成

３　 讨论

紫云英根系共生大量的根瘤菌ꎬ可以固定空气中的氮气(Ｎ２)ꎬ且紫云英腐解后能增加原有稻田土壤的有

机碳[３５]ꎮ 本研究表明ꎬ紫云英培肥处理(ＭＣ１００、ＭＣ８０和 Ｍ)土壤有机碳比 Ｃ０均有显著增加ꎬ尤其是 Ｍ 处理增

幅更大ꎬ与 ２０１２ 年的土壤有机碳分析结果一致[３６]ꎮ 是由于紫云英还田和化肥配施(ＭＣ１００和 ＭＣ８０)ꎬ相对更能

满足土壤微生物碳、氮、磷化学计量需求ꎬ增强微生物活性ꎬ促进土壤有机碳的分解ꎬ因而导致 ＭＣ１００、ＭＣ８０与

Ｍ 处理虽有等量的有机物质投入ꎬ但土壤有机碳含量却比 Ｍ 处理有所下降[３７]ꎮ 同时ꎬ种植紫云英可以增加

水稻叶面积指数和光合速率ꎬ促进光合作用ꎬ为水稻生长提供丰富的碳水化合物ꎬ提高水稻产量[３８]ꎮ 在湖南

南县、江西丰城和河南信阳等县域长期定位试验发现ꎬ紫云英绿肥配施减量 ２０％、４０％化肥比常规施肥土壤有

机碳含量分别增加 ３.９５％和 ４.１５％ꎬ全氮含量增加 １.２２％和 １.７４％ꎬ稻谷产量增加 ９.８８％和 ３.９８％ꎬ且这种培

肥增产效果随紫云英还田年限的延长而增加[３９]ꎬ表明紫云英减肥增效具有可持续性ꎮ
本研究 ＲＤＡ 分析表明ꎬ紫云英还田下土壤有机碳、全氮及硝态氮含量增加ꎬ是导致土壤微生物群落结构

和功能变化的核心影响因子ꎮ 通过盆栽试验也有类似的发现ꎬ碳源和氮源的差异是影响土壤微生物群落结构

和功能的重要因素[４０]ꎮ 供试黄泥田土壤碳代谢和氨基酸代谢是丰度前两位的微生物 ＫＥＧＧ 代谢通路第 ３ 层

级注释功能ꎻ前者是作物生长所需的营养物质ꎬ与作物产量和品质密切相关ꎬ后者是合成蛋白质的物质基础ꎮ
本研究发现ꎬ紫云英培肥处理土壤可以不同程度富集慢生根瘤菌属 ( Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ)、分枝杆菌属

(Ｍｙｃｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ)和链霉菌属(Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ)ꎬ它们是碳代谢和氨基酸合成的主要细菌属ꎮ 这是由于紫云英连年

还田后土壤形成了团粒结构ꎬ有机质增加ꎬ为土壤细菌生长繁殖创造了适宜的微环境[６ꎬ ８]ꎮ 本研究相关性
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Ｓｐｅａｒｍａｎ 分析 发 现ꎬ 土 壤 有 机 碳、 全 氮 和 硝 态 氮 与 慢 生 根 瘤 菌 属 ( Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ )、 分 枝 杆 菌 属

(Ｍｙｃｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ)均有显著的正相关关系(Ｐ < ０.０５)ꎮ 相关研究也有类似发现ꎬ土壤全氮、碱解氮和硝态氮含

量是紫云英季土壤固氮微生物慢生根瘤菌(Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ)和分枝杆菌属(Ｍｙｃｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ)丰度增加的重要土

壤因子[１８ꎬ ４０]ꎮ 此外ꎬ紫云英根系分泌物也是影响土壤固氮微生物群落结构和功能变异的重要原因ꎮ 在紫云

英根际以 Ｌ－丝氨酸为碳源的可快速培养微生物受抑制ꎬ而慢速培养固氮微生物根瘤菌(Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ)被激

活[３０]ꎮ 综上ꎬ紫云英培肥处理土壤慢生根瘤菌属(Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ)、分枝杆菌属(Ｍｙｃｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ)、链霉菌属

(Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ)产生富集现象ꎬ主要是由于紫云英还田后土壤物理性状和养分状况朝着有利于这些微生物生长

繁殖的方向发展ꎮ
本研究显示ꎬ与 Ｃ０相比ꎬ紫云英连年还田下全量施用化肥会降低土壤古菌甲烷鬃菌属(Ｍｅｔｈａｎｏｓａｅｔａ)丰

度ꎬ而减施化肥则会提高该古菌丰度ꎮ 这是由于紫云英连年还田条件下ꎬ减施化肥比全量施化肥处理土壤中

残留的无机盐分尤其是乙酸盐浓度较低ꎬ更利于甲烷鬃菌属(Ｍｅｔｈａｎｏｓａｅｔａ)的生长繁殖[４１]ꎮ 相比 Ｃ０ꎬ紫云英

绿还田下土壤富集的古菌还有亚硝化杆菌属(Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿Ｎｉｔｒｏｓｏｔａｌｅａ)ꎬ它是古菌功能丰度前 ３ 的碳代谢、氨
基酸合成、甲烷代谢的主要古菌属ꎮ 亚硝化杆菌属(Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿Ｎｉｔｒｏｓｏｔａｌｅａ)属于奇古菌门(Ｔｈａｕｍａｒｃｈａｅｏｔａ)ꎬ
为嗜酸性氨氧化古菌ꎬ在 ｐＨ 值 ５.０ 左右时生长良好[４２]ꎮ 因此ꎬ本研究中紫云英连年还田后土壤 ｐＨ 值降低ꎬ
有机碳升高ꎬ是氨氧化古菌亚硝化杆菌属(Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿Ｎｉｔｒｏｓｏｔａｌｅａ)在紫云英处理土壤中增长的重要原因ꎮ 在

酸性红壤中ꎬ也发现紫云英还田后氨氧化古菌在土壤氨氧化过程中起主导作用ꎬ并对绿肥处理更加灵敏[１９]ꎮ
但有研究表明ꎬ氨氧化细菌在稻田土壤氨氧化中的作用强于古菌[４３]ꎮ 这种不一致的结论主要是供试土壤类

型不同所致ꎬ由于土壤氨氧化细菌和古菌的生态位不同ꎬ氨氧化古菌喜欢酸性生境ꎬ而氨氧化细菌更嗜好中碱

性环境[３８]ꎮ 其他研究也证实了种植紫云英可以增加土壤甲烷氧化菌、固氮菌以及硝化细菌的丰度[４４—４５]ꎮ 总

之ꎬ种植紫云英可以把空气中的 ＣＯ２和 Ｎ２分别合成碳水化合物和植物可利用的氮类化合物ꎬ这些植株体内的

碳氮化合物经还田后又可以进一步调节参与稻田土壤碳代谢、氨基酸合成和甲烷代谢等碳氮循环相关的古菌

群落结构ꎮ

４　 结论

紫云英连年还田后黄泥田水稻土有机碳、 全氮及硝态氮含量显著增加ꎬ 促使慢生根瘤菌属

(Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ)、分枝杆菌属 (Ｍｙｃｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ)、链霉菌属 ( Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ) 和亚硝化杆菌属 ( Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ ＿
Ｎｉｔｒｏｓｏｔａｌｅａ)在土壤中富集ꎮ 这些富集的细菌和古菌是土壤微生物重要功能碳水化合物代谢和氨基酸合成的

主要微生物ꎮ 而且ꎬ紫云英还田(Ｍ)、紫云英还田＋全量化肥(ＭＣ１００)以及紫云英还田＋减量 ２０％化肥(ＭＣ８０)
处理比不施肥(Ｃ０)稻谷产量均有显著增加ꎮ 由此可知ꎬ紫云英培肥处理黄泥田水稻土形成了独特的微生物

群落结构ꎬ可以加速土壤碳水化合物和氨基酸等营养物质的代谢ꎬ是紫云英连年还田后黄泥田单季稻减肥增

产潜在的微生物驱动机制ꎮ 未来还需进一步联合转录组学、蛋白组学和代谢组学开展多组学研究ꎬ从不同的

层面系统深入研究紫云英还田下黄泥田减肥增产的土壤微生物群落结构和功能变化ꎬ为微生物学机制提供更
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肥料学报ꎬ ２０２１ꎬ ２７(１０): １７３５￣１７４５.

[ ２ ] 　 林多胡ꎬ 顾荣申. 中国紫云英. 福州: 福建科学技术出版社ꎬ ２０００: １￣１７ꎬ ２１８￣２３８ꎬ ２４５￣２５２.

[ ３ ] 　 刘小粉ꎬ 刘春增ꎬ 贾萌萌ꎬ 潘兹亮. 化肥减施条件下紫云英翻压量对土壤物理特性和水稻产量的影响. 江苏农业科学ꎬ ２０２１ꎬ ４９(１６):

６７￣７３.

[ ４ ] 　 Ｋａｍｒａｎ Ｍꎬ Ｈｕａｎｇ Ｌꎬ Ｎｉｅ Ｊꎬ Ｇｅｎｇ Ｍ Ｊꎬ Ｌｕ Ｙ Ｈꎬ Ｌｉａｏ Ｙ Ｌꎬ Ｚｈｏｕ Ｆ Ｌꎬ Ｘｕ Ｙ Ｈ. Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｒｅｄｕｃｅｄ ｍｉｎｅｒａｌ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ (ＮＰＫ) ｃｏｍｂｉｎｅｄ ｗｉｔｈ

ｇｒｅｅｎ ｍａｎｕｒｅ ｏｎ ａｇｇｒｅｇａｔｅ ｓｔａｂｉｌｉｔｙ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ｆｒａｃｔｉｏｎｓ ｉｎ ａ ｆｌｕｖｏ￣ａｑｕｉｃ ｐａｄｄｙ ｓｏｉｌ. Ｓｏｉｌ ａｎｄ Ｔｉｌｌａｇｅ Ｒｅｓｅａｒｃｈꎬ ２０２１ꎬ ２１１: １０５００５.

５９７４　 １１ 期 　 　 　 王利民　 等:紫云英还田对黄泥田土壤理化和微生物特性及水稻产量的影响 　
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[ ５ ]　 程会丹ꎬ 鲁艳红ꎬ 聂军ꎬ 朱启东ꎬ 聂鑫ꎬ 曹卫东ꎬ 高雅洁ꎬ 廖育林. 减量化肥配施紫云英对稻田土壤碳、氮的影响. 农业环境科学学报ꎬ

２０２０ꎬ ３９(６): １２５９￣１２７０.

[ ６ ] 　 柳开楼ꎬ 韩天富ꎬ 李文军ꎬ 余喜初ꎬ 胡志华ꎬ 叶会财ꎬ 胡丹丹ꎬ 宋惠洁ꎬ 李大明ꎬ 黄庆海. 紫云英不同翻压年限下驱动水稻产量变化的土

壤理化因子分析. 中国水稻科学ꎬ ２０２１ꎬ ３５(３): ２９１￣３０２.

[ ７ ] 　 Ｚｈｏｕ Ｘꎬ Ｌｕ Ｙ Ｈꎬ Ｌｉａｏ Ｙ Ｌꎬ Ｚｈｕ Ｑ Ｄꎬ Ｃｈｅｎｇ Ｈ Ｄꎬ Ｎｉｅ Ｘꎬ Ｃａｏ Ｗ Ｄꎬ Ｎｉｅ Ｊ. Ｓｕｂｓｔｉｔｕｔｉｏｎ ｏｆ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ ｂｙ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｍｉｌｋ ｖｅｔｃｈ ｉｍｐｒｏｖｅｓ ｔｈｅ

ｓｕｓｔａｉｎａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ｙｉｅｌｄ ａｎｄ ａｃｃｕｍｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ｉｎ ａ ｄｏｕｂｌｅ￣ｒｉｃｅ ｃｒｏｐｐｉｎｇ ｓｙｓｔｅｍ. Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｉｎｔｅｇｒａｔｉｖｅ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅꎬ ２０１９ꎬ １８(１０):

２３８１￣２３９２.

[ ８ ] 　 Ｇａｏ Ｓ Ｊꎬ Ｇａｏ Ｊ Ｓꎬ Ｃａｏ Ｗ Ｄꎬ Ｚｏｕ Ｃ Ｑꎬ Ｈｕａｎｇ Ｊꎬ Ｂａｉ Ｊ Ｓꎬ Ｄｏｕ Ｆ Ｇ. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｌｏｎｇ￣ｔｅｒｍ ｇｒｅｅｎ ｍａｎｕｒｅ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｎ ｔｈｅ ｃｏｎｔｅｎｔ ａｎｄ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ

ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ ｉｎ ｒｅｄ ｐａｄｄｙ ｓｏｉｌ. Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｉｎｔｅｇｒａｔｉｖｅ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅꎬ ２０１８ꎬ １７(８): １８５２￣１８６０.

[ ９ ] 　 Ｙａｎｇ Ｌꎬ Ｂａｉ Ｊ Ｓꎬ Ｚｅｎｇ Ｎ Ｈꎬ Ｚｈｏｕ Ｘꎬ Ｌｉａｏ Ｙ Ｌꎬ Ｌｕ Ｙ Ｈꎬ Ｒｅｅｓ Ｒ Ｍꎬ Ｎｉｅ Ｊꎬ Ｃａｏ Ｗ Ｄ. Ｄｉａｚｏｔｒｏｐｈ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｎｄ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｒｅ

ｒｅｓｈａｐｅｄ ｂｙ ｓｔｒａｗ ｒｅｔｕｒｎ ａｎｄ ｍｉｎｅｒａｌ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ ｉｎ ｒｉｃｅ￣ｒｉｃｅ￣ｇｒｅｅｎ ｍａｎｕｒｅ ｒｏｔａｔｉｏｎ. Ａｐｐｌｉｅｄ Ｓｏｉｌ Ｅｃｏｌｏｇｙꎬ ２０１９ꎬ １３６: １１￣２０.

[１０] 　 Ｆａｌｋｏｗｓｋｉ Ｐ Ｇꎬ Ｆｅｎｃｈｅｌ Ｔꎬ Ｄｅｌｏｎｇ Ｅ Ｆ. Ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｅｎｇｉｎｅｓ ｔｈａｔ ｄｒｉｖｅ Ｅａｒｔｈ′ｓ ｂｉｏｇｅｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｃｙｃｌｅｓ. Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ ２００８ꎬ ３２０(５８７９): １０３４￣１０３９.

[１１] 　 李增强ꎬ 张贤ꎬ 王建红ꎬ 曹凯ꎬ 徐昌旭ꎬ 曹卫东. 紫云英施用量对土壤活性有机碳和碳转化酶活性的影响. 中国土壤与肥料ꎬ ２０１８ꎬ (４):

１４￣２０.

[１２] 　 Ｚｈａｎｇ Ｘ Ｘꎬ Ｚｈａｎｇ Ｒ Ｊꎬ Ｇａｏ Ｊ Ｓꎬ Ｗａｎｇ Ｘ Ｃꎬ Ｆａｎ Ｆ Ｌꎬ Ｍａ Ｘ Ｔꎬ Ｙｉｎ Ｈ Ｑꎬ Ｚｈａｎｇ Ｃ Ｗꎬ Ｆｅｎｇ Ｋꎬ Ｄｅｎｇ Ｙ. Ｔｈｉｒｔｙ￣ｏｎｅ ｙｅａｒｓ ｏｆ ｒｉｃｅ￣ｒｉｃｅ￣ｇｒｅｅｎ

ｍａｎｕｒｅ ｒｏｔａｔｉｏｎｓ ｓｈａｐｅ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｎｄ ｅｎｒｉｃｈ ｂｅｎｅｆｉｃｉａｌ ｂａｃｔｅｒｉａ. Ｓｏｉｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙꎬ ２０１７ꎬ １０４: ２０８￣２１７.

[１３] 　 Ｚｈａｎｇ Ｘ Ｘꎬ Ｇａｏ Ｊ Ｓꎬ Ｃａｏ Ｙ Ｈꎬ Ｍａ Ｘ Ｔꎬ Ｈｅ Ｊ Ｚ. Ｌｏｎｇ￣ｔｅｒｍ ｒｉｃｅ ａｎｄ ｇｒｅｅｎ ｍａｎｕｒｅ ｒｏｔａｔｉｏｎ ａｌｔｅｒｓ ｔｈｅ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｒｉｃｅ

ｒｏｏｔ. Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ Ｅｃｏｌｏｇｙꎬ ２０１３ꎬ ６６(４): ９１７￣９２６.

[１４] 　 万水霞ꎬ 唐杉ꎬ 王允青ꎬ 朱宏斌ꎬ 郭熙盛. 紫云英还田量对稻田土壤微生物数量及活度的影响. 中国土壤与肥料ꎬ ２０１３ꎬ (４): ３９￣４２.

[１５] 　 唐治喜ꎬ 高菊生ꎬ 宋阿琳ꎬ 王恩召ꎬ 司知远ꎬ 易可可ꎬ 黄晶ꎬ 赵士诚ꎬ 范分良. 用宏基因组学方法研究绿肥对水稻根际微生物磷循环功能

基因的影响. 植物营养与肥料学报ꎬ ２０２０ꎬ ２６(９): １５７８￣１５９０.

[１６] 　 Ｇａｏ Ｓ Ｊꎬ Ｚｈａｎｇ Ｒ Ｇꎬ Ｃａｏ Ｗ Ｄꎬ Ｆａｎ Ｙ Ｙꎬ Ｇａｏ Ｊ Ｓꎬ Ｈｕａｎｇ Ｊꎬ Ｂａｉ Ｊ Ｓꎬ Ｚｅｎｇ Ｎ Ｈꎬ Ｃｈａｎｇ Ｄ Ｎꎬ Ｋａｔｓｕ￣Ｙｏｓｈｉ Ｓꎬ Ｔｈｏｒｕｐ￣Ｋｒｉｓｔｅｎｓｅｎ Ｋ. Ｌｏｎｇ￣ｔｅｒｍ

ｒｉｃｅ￣ｒｉｃｅ￣ｇｒｅｅｎ ｍａｎｕｒｅ ｒｏｔａｔｉｏｎ ｃｈａｎｇｉｎｇ ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｔｙｐｉｃａｌ ｒｅｄ ｐａｄｄｙ ｓｏｉｌ ｉｎ Ｓｏｕｔｈ Ｃｈｉｎａ. Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｉｎｔｅｇｒａｔｉｖｅ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅꎬ

２０１５ꎬ １４(２): ２５１２￣２５２０.

[１７] 　 Ｚｈｏｕ Ｇ Ｐꎬ Ｇａｏ Ｓ Ｊꎬ Ｘｕ Ｃ Ｘꎬ Ｄｏｕ Ｆ Ｇꎬ Ｓｈｉｍｉｚｕ Ｋ Ｙꎬ Ｃａｏ Ｗ Ｄ. Ｒａｔｉｏｎａｌ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｌｅｇｕｍｉｎｏｕｓ ｇｒｅｅｎ ｍａｎｕｒｅ ｔｏ ｍｉｔｉｇａｔｅ ｍｅｔｈａｎｅ ｅｍｉｓｓｉｏｎｓ ｂｙ

ｉｎｆｌｕｅｎｃｉｎｇ ｍｅｔｈａｎｏｇｅｎｉｃ ａｎｄ ｍｅｔｈａｎｏｔｒｏｐｈｉｃ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ. Ｇｅｏｄｅｒｍａꎬ ２０２０ꎬ ３６１: １１４０７１.

[１８] 　 方宇ꎬ 王飞ꎬ 贾宪波ꎬ 林陈强ꎬ 张慧ꎬ 陈龙军ꎬ 陈济琛. 绿肥配施减量化肥对土壤固氮菌群落的影响. 农业环境科学学报ꎬ ２０１８ꎬ ３７(９):

１９３３￣１９４１.

[１９] 　 Ｇａｏ Ｓ Ｊꎬ Ｃｈａｎｇ Ｄ Ｎꎬ Ｚｏｕ Ｃ Ｑꎬ Ｃａｏ Ｗ Ｄꎬ Ｇａｏ Ｊ Ｓꎬ Ｈｕａｎｇ Ｊꎬ Ｂａｉ Ｊ Ｓꎬ Ｚｅｎｇ Ｎ Ｈꎬ Ｒｅｅｓ Ｒ Ｍꎬ Ｔｈｏｒｕｐ￣Ｋｒｉｓｔｅｎｓｅｎ Ｋ. Ａｒｃｈａｅａ ａｒｅ ｔｈｅ ｐｒｅｄｏｍｉｎａｎｔ

ａｎｄ ｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅ ａｍｍｏｎｉａ ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ｐｒｏｋａｒｙｏｔｅｓ ｉｎ ａ ｒｅｄ ｐａｄｄｙ ｓｏｉｌ ｒｅｃｅｉｖｉｎｇ ｇｒｅｅｎ ｍａｎｕｒｅｓ. Ｅｕｒｏｐｅａｎ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｓｏｉｌ Ｂｉｏｌｏｇｙꎬ ２０１８ꎬ ８８: ２７￣３５.

[２０] 　 王艳秋ꎬ 高嵩涓ꎬ 曹卫东ꎬ 李景环ꎬ 聂军ꎬ 徐昌旭ꎬ 白金顺ꎬ 曾闹华ꎬ 周国朋. 多年冬种紫云英对两种典型双季稻田土壤肥力及硝化特征

的影响. 草业学报ꎬ ２０１７ꎬ ２６(２): １８０￣１８９.

[２１] 　 Ｆａｎｇ Ｙꎬ Ｗａｎｇ Ｆꎬ Ｊｉａ Ｘ Ｂꎬ Ｃｈｅｎ Ｊ Ｃ. Ｄｉｓｔｉｎｃｔ ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｏｆ ａｍｍｏｎｉａ￣ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ａｒｃｈａｅａ ｔｏ ｇｒｅｅｎ ｍａｎｕｒｅ ｃｏｍｂｉｎｅｄ ｗｉｔｈ ｒｅｄｕｃｅｄ

ｃｈｅｍｉｃａｌ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ ｉｎ ａ ｐａｄｄｙ ｓｏｉｌ. Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｓｏｉｌｓ ａｎｄ Ｓｅｄｉｍｅｎｔｓꎬ ２０１９ꎬ １９(４): １６１３￣１６２３.

[２２] 　 Ｇａｏ Ｓ Ｊꎬ Ｚｈｏｕ Ｇ Ｐꎬ Ｒｅｅｓ Ｒ Ｍꎬ Ｃａｏ Ｗ Ｄ. Ｇｒｅｅｎ ｍａｎｕｒｉｎｇ ｉｎｈｉｂｉｔｓ ｎｉｔｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｉｎ ａ ｔｙｐｉｃａｌ ｐａｄｄｙ ｓｏｉｌ ｂｙ ｃｈａｎｇｉｎｇ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎｓ ｏｆ ａｍｍｏｎｉａ￣

ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ａｒｃｈａｅａ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａ. Ａｐｐｌｉｅｄ Ｓｏｉｌ Ｅｃｏｌｏｇｙꎬ ２０２０ꎬ １５６: １０３６９８.

[２３] 　 刘祥臣ꎬ 赵海英ꎬ 李本银ꎬ 卢兆成ꎬ 丰大清ꎬ 乔利. 紫云英翻压量和沤田时间对覆膜水稻返青期植株的影响. 中国土壤与肥料ꎬ ２０１２ꎬ

(３): ９０￣９３.

[２４] 　 Ｚｈｏｕ Ｇ Ｐꎬ Ｇａｏ Ｓ Ｊꎬ Ｃｈａｎｇ Ｄ Ｎꎬ Ｒｅｅｓ Ｒ Ｍꎬ Ｃａｏ Ｗ Ｄ. Ｕｓｉｎｇ ｍｉｌｋ ｖｅｔｃｈ (Ａｓｔｒａｇａｌｕｓ ｓｉｎｉｃｕｓ Ｌ.) ｔｏ ｐｒｏｍｏｔｅ ｒｉｃｅ ｓｔｒａｗ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｂｙ ｒｅｇｕｌａｔｉｎｇ

ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ. Ｂｉｏｒｅｓｏｕｒｃｅ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙꎬ ２０２１ꎬ ３１９: １２４２１５.

[２５] 　 王飞ꎬ 李清华ꎬ 林诚ꎬ 何春梅. 福建黄泥田肥力质量特征与最小数据集. 中国生态农业学报ꎬ ２０１８ꎬ ２６(１２): １８５５￣１８６５.

[２６] 　 王飞ꎬ 李清华ꎬ 林诚ꎬ 钟少杰ꎬ 何春梅ꎬ 刘玉洁. 不同施肥模式对南方黄泥田耕层有机碳固存及生产力的影响. 植物营养与肥料学报ꎬ

２０１５ꎬ ２１(６): １４４７￣１４５４.
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