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轮作模式对冬小麦土壤氨氧化微生物群落多样性和组
成的影响

侯喜庆，禹桃兵，王培欣，臧华栋，曾昭海，杨亚东∗
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摘要：农田温室气体减排已成为农业绿色发展的重要内容，驱动温室气体氧化亚氮（Ｎ２Ｏ）产生的氨氧化微生物受到了研究者们

的广泛关注。 为探究轮作模式对土壤氨氧化微生物群落的影响，基于田间定位试验，研究了夏红小豆⁃冬小麦、夏绿豆⁃冬小麦、
夏花生⁃冬小麦、夏大豆⁃冬小麦和夏玉米⁃冬小麦 ５ 种轮作模式中冬小麦根际和非根际土壤氨氧化古菌（ＡＯＡ）和氨氧化细菌

（ＡＯＢ）的群落组成和多样性变化特征。 结果表明：与夏玉米⁃冬小麦模式相比，豆禾轮作模式增加了根际土中有机碳和硝态氮

含量，以及非根际土中全氮和铵态氮含量。 豆禾轮作模式降低了非根际土壤中 ＡＯＡ 群落的 ＡＣＥ 指数和 Ｃｈａｏ１ 指数，并显著降

低根际土中 ＡＯＢ 群落的 ＡＣＥ 指数和 Ｃｈａｏ１ 指数（Ｐ＜０．０５）。 豆禾轮作显著增加 ＡＯＡ 群落中泉古菌门（Ｃｒｅｎａｒｃｈａｅｏｔａ）和 ＡＯＢ
群落中变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）某些类群的相对丰度（Ｐ＜０．０５）。 根际土中豆禾轮作模式与麦玉模式的 ＡＯＡ 群落结构发生明

显分离，而非根际土中豆禾轮作模式与麦玉模式的 ＡＯＢ 群落发生分离（Ｐ＜０．０５）。 研究结果表明：豆禾轮作种植改变了 ＡＯＡ 和

ＡＯＢ 的群落结构和多样性，土壤 ｐＨ 值和速效氮含量是驱动 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 群落结构变化的重要因子，且根际与非根际土壤中氨

氧化微生物存在生态位分离。
关键词：轮作模式；土壤；氨氧化古菌；氨氧化细菌；群落多样性；冗余分析
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ａｎｄ ｓｏｉｌ ｐＨ ａｎｄ ａｖａｉｌａｂｌｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｃｏｎｔｅｎｔ ｗｅｒｅ ｔｈｅ ｄｒｉｖｉｎｇ ｆａｃｔｏｒｓ． Ａｄｄｉｔｉｏｎａｌｌｙ， ｔｈｅｒｅ ｗａｓ ａｎ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｎｉｃｈｅ ｓｅｐａｒａｔｉｎｇ
ＡＯＡ ａｎｄ ＡＯＢ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｎｄ ｂｕｌｋ ｓｏｉｌｓ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｃｒｏｐ ｒｏｔａｔｉｏｎ； ｓｏｉｌ； ａｍｍｏｎｉａ⁃ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ａｒｃｈａｅａ； ａｍｍｏｎｉａ⁃ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａ； ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ；
ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ

华北平原是我国重要的粮食生产基地，集约化的冬小麦⁃夏玉米种植模式需要投入大量水肥资源来维持

作物产量，引发了肥料利用率降低、温室气体排放加剧等农业生态环境问题［１］。 由于温室气体排放的不断加

剧，导致了极端天气频发，对农业生产造成了巨大的潜在威胁［２］。 同时，农业生产又是环境温室气体产生的

重要部分，来源于农田的氧化亚氮（Ｎ２Ｏ）排放约占全球人类活动 Ｎ２Ｏ 总排放的 ５０％［３］。 农田土壤的 Ｎ２Ｏ 排

放主要由反硝化作用和硝化作用等途径产生，且施用氮肥会促进土壤 Ｎ２Ｏ 的产生和排放［４—５］。 因此，农业生

产中温室气体减排及其微生物调控成为农业绿色可持续发展和缓解气候变化的热点问题。
由微生物介导的硝化作用是全球土壤氮素循环的关键过程［６］，包括由铵根（ＮＨ＋

４ ）氧化为亚硝酸根

（ＮＯ－
２）和由亚硝酸根氧化为硝酸根（ＮＯ－

３）的两个步骤组成。 其中，氨氧化作用是硝化作用的第一步和限速步

骤，主要由氨氧化细菌（ＡＯＢ）、氨氧化古菌（ＡＯＡ）和全程氨氧化微生物（Ｃｏｍａｍｍｏｘ）共同驱动完成［７—８］。 前

人研究表明，ＡＯＡ 在酸性土壤中和较低 ＮＨ＋
４ 浓度下主导硝化作用，具有更高的耐贫瘠能力；而在中性或偏碱

性土壤以及有氮添加的条件下，ＡＯＢ 起主导作用［９］。 在华北平原长期冬小麦⁃夏玉米集约化生产的情况下，
高水肥投入导致了土壤 ｐＨ 变化及 ＮＨ＋

４ 盈余，因此探究 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 群落组成和多样性的变化十分重要。
作为农田管理的重要措施，灌溉［１０］、施肥制度［１１］和种植制度［１２—１３］等均会引起氨氧化微生物群落组成和

结构的变化。 有研究表明，长期施肥增加了 ＡＯＡ 群落泉古菌门（Ｃｒｅｎａｒｃｈａｅｏｔａ）和 ＡＯＢ 群落硝化螺旋菌属

（Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｉｒａ）的相对丰度［１４］；而杨亚东等［１５］的研究发现增施氮肥仅提高了 ＡＯＢ 数量，对 ＡＯＡ 数量没有显著

影响。 此外，Ｓｏｎｇ 等［１６］发现种植模式影响氨氧化微生物群落组成，并且玉米根际土壤中 ＡＯＢ 群落组成与蚕

豆根际土壤中不同。 Ｗａｔｔｅｎｂｕｒｇｅｒ 等［１２］发现玉米⁃大豆轮作土壤的 ＡＯＢ 丰度高于其他轮作土壤，并在根际和

非根际土壤中发现存在生态位分化现象。 因此，不同作物种植历史及当前作物的根际效应均会对氨氧化微生

物群落产生影响，引起氨氧化微生物群落组成和多样性发生改变。
研究表明，长期豆科作物与禾本科作物轮作不仅能够提高或维持作物产量，还能提高土壤微生物的群落

多样性［１７］。 但豆科作物轮作对后茬作物土壤中氨氧化微生物群落的影响及其受后茬作物的根际调控机制尚

不清楚。 因此，本研究基于豆科作物与冬小麦轮作定位试验，测定了 ４ 种豆禾轮作模式及常规麦玉模式中冬

小麦根际和非根际土壤氨氧化古菌和氨氧化细菌群落组成和多样性，为华北平原豆禾轮作种植制度优化及温

室气体减排提供微生物调控方面的理论支撑。

１０９９　 ２３ 期 　 　 　 侯喜庆　 等：轮作模式对冬小麦土壤氨氧化微生物群落多样性和组成的影响 　
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１　 材料与方法

１．１　 试验地概况

田间定位试验起始于 ２０１６ 年 ６ 月，在河北省沧州市吴桥县中国农业大学吴桥实验站基地（３７°４１′Ｎ，
１１６°３６′Ｅ）进行。 该地区位于黑龙港流域中部，属于暖温带半湿润大陆性季风气候，日照充足，年均降雨量

５６２ ｍｍ，年均气温 １２．６ ℃，全年积温（≥０ ℃）为 ４８２６ ℃，无霜期为 ２０１ ｄ。 供试土壤为中壤质潮土，试验开始

前 ０—２０ ｃｍ 土层土壤基础养分为：有机质 １６．０９ ｇ ／ ｋｇ，全氮 １．０２ ｇ ／ ｋｇ，速效磷 ２０．３１ ｍｇ ／ ｋｇ，速效钾 ８７．４９ ｍｇ ／
ｋｇ，土壤 ｐＨ 值为 ８．０。
１．２　 试验设计

试验采用随机区组设计，设置 ５ 种轮作种植模式，分别为夏红小豆⁃冬小麦（ＡＷ）、夏绿豆⁃冬小麦（ＭＷ）、
夏花生⁃冬小麦（ＰＷ）、夏大豆⁃冬小麦（ＳＷ）和夏玉米⁃冬小麦（ＣＷ）轮作种植模式，其中 ＣＷ 作为对照。 试验

田自建立以来未改变种植模式。 每种种植模式 ３ 次重复，共 １５ 个小区，小区面积为 ５２ ｍ２（８ ｍ × ６．５ ｍ）。
供试作物品种分别为红小豆“白红 ７ 号”、绿豆“白绿 ８ 号”、花生“豫花 ９７１９”、大豆“中黄 ３５”、玉米“郑

单 ９５８”和小麦“济麦 ２２”。 夏季作物于 ２０１８ 年 ６ 月 １５ 号播种，玉米采用机械播种，行距 ６０ ｃｍ，株距 ２２ ｃｍ；
豆科作物采用人工播种，行距 ４０ ｃｍ，株距 １５ ｃｍ。 冬小麦于 ２０１８ 年 １０ 月 ２０ 日播种，行距 １２ ｃｍ，播量为 ３００
ｋｇ ／ ｈｍ２。 为发挥豆禾轮作模式的氮效应作用，试验期间所有作物均采用不施肥管理。 夏季作物播种前浇底

墒水 ６０ ｍｍ，生育期不再进行灌溉。 冬小麦播种前浇底墒水 ６０ ｍｍ，拔节期灌溉 ６０ ｍｍ。 豆科作物出苗后进

行间苗，定期进行中耕除草和病虫害防治，其他农事管理根据生产实际需求操作。
１．３　 土壤样品采集及土壤理化性质测定

于 ２０１９ 年 ４ 月 ２３ 日冬小麦拔节期采集冬小麦根际和非根际土壤样品。 采用抖土法收集冬小麦根际土

壤，每个小区随机取 ２０—３０ 株冬小麦，整株拔出后轻轻抖动根部，抖落的土壤作为非根际土，随后用细毛刷将

根系表面的土壤扫下来作为根际土。 土壤样品装于封口袋中，封口时将空气排净，迅速放入装有干冰的保温

箱内带回实验室。 用无菌镊子除去碎石和细根等杂物后过 ２ ｍｍ 筛，将土壤样品分成两部分，一部分自然风

干，用于理化性质测定；另一部分放入－８０ ℃冰箱保存，用于 ＤＮＡ 提取。
土壤理化性质测定参照鲍士旦《土壤农化分析》 ［１８］进行。 土壤 ｐＨ 采用电位法测定（土∶水 ＝ １∶２．５），土壤

有机碳采用重铬酸钾容量法测定，全氮采用半微量凯氏定氮法测定，速效磷采用碳酸氢钠提取法，速效钾采用

原子吸收分光光度法，铵态氮和硝态氮用 ２ ｍｏｌ ／ Ｌ ＣａＣｌ２溶液浸提，用流动分析仪测定。
１．４　 土壤 ＤＮＡ 提取及 ａｍｏＡ 基因的扩增

用 Ｅ．Ｚ．Ｎ．Ａ．􀳏 Ｓｏｉｌ ＤＮＡ Ｋｉｔ Ｆｏｒ Ｓｏｉｌ（Ｏｍｅｇａ，美国）试剂盒提取土壤总 ＤＮＡ，用 １％琼脂糖凝胶电泳检测提

取的 ＤＮＡ，并用 ＮＡＮＯ Ｑｕａｎｔ（Ｔｅｃａｎ，瑞士）检测 ＤＮＡ 的浓度和纯度。 选用引物 Ａｒｃｈ⁃ａｍｏＡＦ（５′⁃ＳＴＡ ＡＴＧ ＧＴＣ
ＴＧＧ ＣＴＴ ＡＧＡ ＣＧ⁃３′） ／ Ａｒｃｈ⁃ａｍｏＡＲ（５′⁃ＧＣＧ ＧＣＣ ＡＴＣ ＣＡＴ ＣＴＧ ＴＡＴ ＧＴ⁃３′） ［１９］和 ａｍｏＡ⁃１Ｆ（５′⁃ＧＧＧ ＧＴＴ ＴＣＴ
ＡＣＴ ＧＧＴ ＧＧＴ⁃３′） ／ ａｍｏＡ⁃２Ｒ（５′⁃ＣＣＣ ＣＴＣ ＫＧＳ ＡＡＡ ＧＣＣ ＴＴＣ ＴＴＣ⁃３′） ［２０］分别扩增 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 的 ａｏｍＡ 基

因。 聚合酶链式反应基因扩增（ＰＣＲ）扩增体系为 ５０ μＬ：５．０ μＬ １０ × Ｅｘ Ｔａｑ 缓冲液、４．０ μＬ ｄＮＴＰ、１．０ μＬ 上

游引物（１０ μＭ）、１．０ μＬ 下游引物（１０ μＭ）、０．５ μＬ Ｅｘ Ｔａｑ ＤＮＡ 聚合酶和 ２．０ μＬ ＤＮＡ 模板，最后加 ｄｄＨ２Ｏ 至

５０ μＬ。 ＰＣＲ 扩增条件为 ９５ ℃预变性 ３ ｍｉｎ，９４ ℃变性 ４５ ｓ，５５ ℃退火 ３０ ｓ，７２ ℃延伸 ４５ ｓ，循环 ３５ 次。 ＡＯＡ
和 ＡＯＢ ａｏｍＡ 基因 ＰＣＲ 扩增产物用浓度为 ２％的琼脂糖凝胶电泳检测其大小和质量。
１．５　 高通量测序及序列筛选

用 ＮＡＮＯ Ｑｕａｎｔ（Ｔｅｃａｎ，瑞士）测定回收 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ ａｏｍＡ 基因的 ＰＣＲ 产物浓度，并将其稀释至同一浓

度。 采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 测序平台对 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ ａｍｏＡ 基因进行双末端测序，由上海美吉生物医药科技有限

公司完成。 用 ＱＩＩＭＥ 软件 １．８．０ 对不同样本 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ ａｍｏＡ 基因测序的原始序列进行质控筛选，３０ 个样

本 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ ａｍｏＡ 基因测序分别得到 １５１８２３４ 和 １３８３６２１ 条优化序列。 根据标签和引物序列区分不同处

２０９９ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４３ 卷　
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理 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ ａｍｏＡ 基因序列信息，利用 ＵＰＡＲＳＥ ７．０ 软件在 ９７％相似水平下对操作分类单元（ＯＴＵ）的代

表序列进行聚类分析，利用基于核糖体数据库项目（ＲＤＰ）的 ＲＤＰ⁃ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ 贝叶斯算法在功能基因组数资源

据库（ＦＧＲ）中以 ９７％的相似水平对 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ ａｍｏＡ 基因的 ＯＴＵ 代表序列进行注释。 利用 ＭＯＴＨＵＲ 软件

１．３０．１ 按最小样本序列数（保留了在 ３ 个样本中序列数都≥５ 的 ＯＴＵ 和序列数总和≥２０ 的 ＯＴＵ）对各样本进

行抽平分析［２１］。 经抽平后各样本分别得到 ２５８５３ 条 ＡＯＡ ａｍｏＡ 基因序列和 ２９５０６ 条 ＡＯＢ ａｍｏＡ 基因序列。
以 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数（多样性）、ＡＣＥ 指数和 Ｃｈａｏ１ 指数（丰富度）代表氨氧化微生物群落的 Ａｌｐｈａ 多样性。
１．６　 数据分析

对轮作模式和根际效应及其互作效应进行双因素方差分析，并用 Ｄｕｎｃａｎ 法对根际土和非根际土中不同

轮作模式间的土壤理化性质和氨氧化微生物多样性及组成相对丰度差异显著性进行检验（Ｐ＜０．０５），所用软

件为 ＳＰＳＳ ２５．０。 群落 Ａｌｐｈａ 多样性图和群落丰度图均由 Ｏｒｉｇｉｎ ２０２１ 完成。 利用主成分分析（ＰＣＡ）和冗余分

析（ＲＤＡ）来分析不同处理微生物群落结构差异及其与土壤理化性质之间的关系，计算和作图用 Ｒ ４．１．２ 中

“ｖｅｇａｎ”包完成。

２　 结果与分析

２．１　 不同轮作模式冬小麦根际与非根际土壤理化性质

方差分析结果表明（表 １），冬小麦根际和非根际土壤的理化性质存在显著差异，且轮作模式显著影响土

壤理化性质，根际效应对土壤 ｐＨ、有机碳、速效钾、铵态氮和硝态氮含量均有极显著影响（Ｐ＜０．００１）。 根际土

中，豆禾轮作（ＡＷ、ＭＷ、ＰＷ、ＳＷ）显著增加有机碳和硝态氮含量，但显著降低土壤 ｐＨ（Ｐ＜０．０５）。 豆禾轮作的

土壤有机碳和硝态氮含量分别介于 １１．４８—１１．９２ ｇ ／ ｋｇ 和 １．７８—３．９６ ｍｇ ／ ｋｇ 之间，而 ＣＷ 模式的有机碳和硝态氮

含量分别为 ９．６３ ｇ ／ ｋｇ 和 ０．３８ ｍｇ ／ ｋｇ。 ＭＷ 模式的土壤速效钾和铵态氮含量均显著高于其他模式（Ｐ＜０．０５）。 非

根际土中，豆禾轮作显著增加土壤全氮和铵态氮含量，其中 ＭＷ 模式显著增加速效钾含量（Ｐ＜０．０５）。

表 １　 不同轮作模式冬小麦根际和非根际土壤理化性质

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｎｄ ｂｕｌｋ ｓｏｉｌｓ ｏｆ ｗｉｎｔｅｒ ｗｈｅａｔ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｏｔａｔｉｏｎ ｓｙｓｔｅｍｓ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

有机碳
Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ

ｃａｒｂｏｎ ／ （ｇ ／ ｋｇ）

全氮
Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ／

（ｇ ／ ｋｇ）

有效磷
Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｐ ／
（ｍｇ ／ ｋｇ）

有效钾
Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｋ ／
（ｍｇ ／ ｋｇ）

铵态氮

ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ ／

（ｍｇ ／ ｋｇ）

硝态氮

ＮＯ－
３ ⁃Ｎ ／

（ｍｇ ／ ｋｇ）
ｐＨ

根际 Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ
ＡＷ １１．４８±０．４４ａ １．２０±０．１０ａ １０２．５８±１２．８６ａ ４２６．４６±９．５９ｂ １．７２±０．４４ａ ２．２３±０．３０ｂ ７．７５±０．０８ｂ
ＭＷ １１．７７±０．１２ａ １．１４±０．０４ａ １００．９７±６．９７ａ ５０９．３６±１８．７０ａ １．７８±０．６３ａ ３．９６±０．５５ａ ７．７３±０．０５ｂ
ＰＷ １１．９２±０．４６ａ １．１６±０．０３ａ ９９．３９±１２．１１ａ ４１７．７３±１７．７０ｂ ２．４１±０．９７ａ １．７８±０．２５ｂ ７．６７±０．０２ｂ
ＳＷ １１．７１±０．５９ａ １．１８±０．０３ａ ９４．００±２１．６９ａ ４２４．４４±１７．６６ｂ １．８８±０．３５ａ ２．８２±０．６８ａｂ ７．６８±０．０２ｂ
ＣＷ ９．６３±０．４５ｂ １．０９±０．０１ａ ９３．１０±３．４５ａ ３８６．５７±２５．７４ｂ １．５２±０．６９ａ ０．３８±０．０５ｃ ７．９２±０．０１ａ
非根际 Ｂｕｌｋ ｓｏｉｌ

ＡＷ ８．３０±０．６９ａ １．００±０．０２ｃｄ ７１．６５±３．７６ａ ３１０．４６±１１．４５ｃ ０．７８±０．０３ａ ０．２２±０．０２ａ ７．９９±０．０３ａ

ＭＷ ９．４８±１．０８ａ １．１２±０．０２ａｂ ７０．１１±３．７７ａ ３７６．１４±３．１３ａ ０．７０±０．０７ａ ０．２８±０．０５ａ ７．９６±０．０５ａ

ＰＷ ８．８６±０．３０ａ １．１５±０．０４ａ ６４．５０±１８．８９ａ ３４７．２９±１２．５３ｂ ０．５５±０．０２ａｂ ０．２２±０．０１ａ ７．９８±０．０３ａ

ＳＷ ８．４５±０．６８ａ １．０７±０．０２ｂｃ ７５．７２±９．９５ａ ３２３．４１±２．８５ｂｃ ０．５６±０．０３ａｂ ０．２０±０．０１ａ ８．００±０．０４ａ

ＣＷ ８．５４±０．８９ａ ０．９６±０．００ｄ ８１．５２±８．９９ａ ３３７．７２±８．００ｂｃ ０．３４±０．１６ｂ ０．１９±０．０３ａ ７．９６±０．０４ａ

根际效应
Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｅｆｆｅｃｔ （Ｒ） ∗∗∗ ∗∗ ∗∗ ∗∗∗ ∗∗∗ ∗∗∗ ∗∗∗

轮作模式 Ｒｏｔａｔｉｏｎ （Ｃ） ｎｓ ∗ ｎｓ ∗∗∗ ｎｓ ∗∗∗ ｎｓ

根际效应×轮作模式
（Ｒ×Ｃ） ｎｓ ｎｓ ｎｓ ｎｓ ｎｓ ∗∗∗ ∗

　 　 数据为平均值±标准误差（ｎ＝ ３）。 根际和非根际土壤中，同列不同小写字母表示轮作模式间差异显著（Ｐ＜０．０５）；∗ Ｐ＜０．０５， ∗∗ Ｐ＜０．０１，

∗∗∗ Ｐ＜０．００１， ｎｓ Ｐ＞０．０５；ＡＷ：夏红小豆⁃冬小麦 Ｓｕｍｍｅｒ ａｄｚｕｋｉ ｂｅａｎ⁃ｗｉｎｔｅｒ ｗｈｅａｔ；ＭＷ：夏绿豆⁃冬小麦 Ｓｕｍｍｅｒ ｍｕｎｇｂｅａｎ⁃ｗｉｎｔｅｒ ｗｈｅａｔ；ＰＷ：夏花

生⁃冬小麦 Ｓｕｍｍｅｒ ｐｅａｎｕｔ⁃ｗｉｎｔｅｒ ｗｈｅａｔ；ＳＷ：夏大豆⁃冬小麦 Ｓｕｍｍｅｒ ｓｏｙｂｅａｎ⁃ｗｉｎｔｅｒ ｗｈｅａｔ；ＣＷ：夏玉米⁃冬小麦 Ｓｕｍｍｅｒ ｃｏｒｎ⁃ｗｉｎｔｅｒ ｗｈｅａｔ

３０９９　 ２３ 期 　 　 　 侯喜庆　 等：轮作模式对冬小麦土壤氨氧化微生物群落多样性和组成的影响 　
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２．２　 不同轮作模式冬小麦根际与非根际土壤氨氧化微生物群落 Ａｌｐｈａ 多样性

方差分析表明（图 １），除 ＡＯＢ 群落的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数外，轮作模式对 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 群落的 Ａｌｐｈａ 多样性均

有显著影响（Ｐ＜０．００１），根际效应对 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 群落的 Ａｌｐｈａ 多样性均有显著影响（Ｐ＜０．０５）。 对于 ＡＯＡ 群

落而言（图 １），根际土中，ＡＷ 模式的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数最高，比 ＣＷ 模式高 ８．０％（Ｐ＜０．０５），而 ＡＷ 和 ＭＷ 模式的

ＡＣＥ 指数比 ＣＷ 模式分别低 １１．９％和 １５．６％（Ｐ＜０．０５），且 Ｃｈａｏ１ 指数比 ＣＷ 模式分别低 １１．２％和 １６．１％（Ｐ＜
０．０５）。 非根际土中，Ｓｈａｎｎｏｎ 指数与根际土中有相同趋势，ＡＷ 模式最高，比 ＭＷ 和 ＣＷ 模式分别高 １６．４％和

４．７％（Ｐ＜０．０５）；ＡＷ 和 ＣＷ 模式的 ＡＣＥ 指数分别比 ＭＷ 和 ＰＷ 模式高 １４．５％—１８．９％和 １１．９％—１６．２％（Ｐ＜
０．０５）；ＡＷ 和 ＣＷ 模式的 Ｃｈａｏ１ 指数比其他 ３ 种模式分别高 １１．７％—１９．８％和 ８．３％—１６．１％（Ｐ＜０．０５）。

图 １　 不同轮作模式冬小麦根际和非根际土氨氧化古菌和氨氧化细菌群落的 Ａｌｐｈａ 多样性

Ｆｉｇ．１　 Ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ａｍｍｏｎｉａ⁃ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ａｒｃｈａｅａｌ （ＡＯＡ） ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａｌ （ＡＯＢ） ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｎｄ ｂｕｌｋ ｓｏｉｌｓ ｏｆ

ｗｉｎｔｅｒ ｗｈｅａｔ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｒｏｐ ｒｏｔａｔｉｏｎｓ

数据为平均值±标准误差（ｎ＝ ３）；不同小写字母表示轮作模式间差异显著（Ｐ＜０．０５）；∗ Ｐ＜０．０５， ∗∗ Ｐ＜０．０１， ∗∗∗ Ｐ＜０．００１， ｎｓ Ｐ＞０．０５；

ＡＷ：夏红小豆⁃冬小麦；ＭＷ：夏绿豆⁃冬小麦；ＰＷ：夏花生⁃冬小麦；ＳＷ：夏大豆⁃冬小麦；ＣＷ：夏玉米⁃冬小麦；Ｒ：根际效应；Ｃ：轮作模式；Ｒ×Ｃ：

根际效应×轮作模式；ＡＯＡ：氨氧化细菌；ＡＯＢ：氨氧化细菌

对于 ＡＯＢ 群落而言（图 １），根际土中，ＣＷ 模式的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数比其他模式高 ０．１％—５．７％；ＣＷ 模式的

ＡＣＥ 指数比 ＡＷ、ＭＷ、ＰＷ 和 ＳＷ 模式分别高 ２９．３％、５２．６％、１６．０％和 ３１．４％（Ｐ＜０．０５）；ＣＷ 模式的 Ｃｈａｏ１ 指数

比其他模式高 ２３．９％—４８．４％，且 ＡＷ、ＰＷ 和 ＳＷ 模式的 Ｃｈａｏ１ 指数显著高于 ＭＷ 模式（Ｐ＜０．０５）。 非根际土

中，ＡＷ 模式的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数比ＭＷ 和 ＰＷ 模式分别高 ５．９％和 ６．６％（Ｐ＜０．０５），ＣＷ 模式的 Ｃｈａｏ１ 指数比 ＡＷ、

４０９９ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４３ 卷　
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ＰＷ 和 ＳＷ 模式分别高 １５．８％、８．２％和 １０．０％（Ｐ＜０．０５）。
２．３　 不同轮作模式冬小麦根际与非根际土壤氨氧化微生物群落组成

对 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ ａｍｏＡ 基因序列进行 ＯＴＵ 聚类分析后分别得到 ５８ 和 ５２ 个 ＯＴＵｓ。 根际土中 ＡＷ、ＭＷ、
ＰＷ、ＳＷ 和 ＣＷ 模式分别获得 ５５、５５、５５、５４ 和 ５７ 个 ＡＯＡ ａｍｏＡ 基因 ＯＴＵｓ 以及 ３９、４２、４３、３８ 和 ４７ 个 ＡＯＢ
ａｍｏＡ 基因 ＯＴＵｓ；非根际土中 ＡＷ、ＭＷ、ＰＷ、ＳＷ 和 ＣＷ 模式分别获得 ５６、５０、５３、５６ 和 ５７ 个 ＡＯＡ ａｍｏＡ 基因

ＯＴＵｓ 以及 ３９、４０、３８、４０ 和 ４２ 个 ＡＯＢ ａｍｏＡ 基因 ＯＴＵｓ。 由图 ２ 所示，不同轮作模式 ＡＯＡ 群落的优势类群主要

由 ＯＴＵ５７（Ｎｏｒａｎｋ＿Ｃｒｅｎａｒｃｈａｅｏｔａ）、ＯＴＵ５８（Ｎｏｒａｎｋ＿Ｃｒｅｎａｒｃｈａｅｏｔａ）和 ＯＴＵ５９（Ｎｏｒａｎｋ＿Ｃｒｅｎａｒｃｈａｅｏｔａ）组成，其相对

丰度分别为 ５６．６％、１５．４％和 ４．５％。 根际土中，ＰＷ 模式中 ＡＯＡ 群落 ＯＴＵ５７ 的相对丰度比 ＣＷ 模式低 １５．０％（Ｐ＜
０．０５），而 ＡＷ、ＭＷ、ＰＷ 和 ＳＷ 模式中 ＡＯＡ 群落 ＯＴＵ５８ 的相对丰度比 ＣＷ 模式分别高 ７０．２％、６８．０％、１０９．３％和

７９．９％（Ｐ＜０．０５）。 非根际土中，各轮作模式中 ＡＯＡ 群落的优势类群及其相对丰度与根际土中相似，但仅 ＯＴＵ５８
和 ＯＴＵ５（Ｎｏｒａｎｋ＿Ｃｒｅｎａｒｃｈａｅｏｔａ）的相对丰度在不同轮作模式间存在显著差异，其中豆禾轮作模式中 ＡＯＡ 群落

ＯＴＵ５８ 和 ＯＴＵ５ 的相对丰度比 ＣＷ 模式分别高 ５７．４％—９０．８％和 ４３．４％—１３４．７％（Ｐ＜０．０５）。

图 ２　 不同轮作模式冬小麦根际和非根际土壤氨氧化古菌群落组成

Ｆｉｇ．２　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ａｍｍｏｎｉａ⁃ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ａｒｃｈａｅａ （ＡＯＡ） ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｎｄ ｂｕｌｋ ｓｏｉｌｓ ｏｆ ｗｉｎｔｅｒ ｗｈｅａｔ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｒｏｐ
ｒｏｔａｔｉｏｎｓ ａｔ ｔｈｅ ＯＴＵ ｌｅｖｅｌ

如图 ３ 所示，ＡＯＢ 群落的优势类群主要由 ＯＴＵ１４３（Ｎｏｒａｎｋ＿ＡＯＢ）、ＯＴＵ１３９（Ｎｏｒａｎｋ＿ＡＯＢ）、ＯＴＵ３（Ｎｏｒａｎｋ
＿Ｎｉｔｒｏｓｏｍｏｎａｄａｌｅｓ）、ＯＴＵ５２（Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｉｒａ）、ＯＴＵ５６（Ｎｏｒａｎｋ＿Ｂａｃｔｅｒｉａ）、ＯＴＵ２２（Ｎｏｒａｎｋ＿ＡＯＢ）、ＯＴＵ９５（Ｎｏｒａｎｋ＿
Ｎｉｔｒｏｓｏｍｏｎａｄａｌｅｓ）、ＯＴＵ１５３（Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｉｒａ）和 ＯＴＵ７６（Ｎｏｒａｎｋ＿Ｎｉｔｒｏｓｏｍｏｎａｄａｌｅｓ）组成，其相对丰度分别为 １３．８％、
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１０．３％、８．９％、８．１％、６．５％、６．４％、６．２％、５．８％和 ４．９％。 根际土中，ＡＷ 模式中 ＡＯＢ 群落 ＯＴＵ７６ 的相对丰度比

ＭＷ 和 ＣＷ 模式分别高 １９３．１％和 ３７２．１％（Ｐ＜０．０５），ＭＷ 模式中 ＡＯＢ 群落 ＯＴＵ９５ 的相对丰度比 ＳＷ 模式高

１２４．６％（Ｐ＜０．０５）。 非根际土中，ＡＷ 模式中 ＡＯＢ 群落 ＯＴＵ７６ 的相对丰度比 ＳＷ 和 ＣＷ 模式分别高 １９２．０％和

１３２．６％（Ｐ＜０．０５），ＭＷ 模式中 ＡＯＢ 群落 ＯＴＵ３ 的相对丰度比 ＣＷ 模式高 １６１．６％（Ｐ＜０．０５）。

图 ３　 不同轮作模式冬小麦根际和非根际土壤氨氧化细菌群落组成

Ｆｉｇ．３　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ａｍｍｏｎｉａ⁃ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａ （ＡＯＢ） ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｎｄ ｂｕｌｋ ｓｏｉｌｓ ｏｆ ｗｉｎｔｅｒ ｗｈｅａｔ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ

ｃｒｏｐ ｒｏｔａｔｉｏｎｓ ａｔ ｔｈｅ ＯＴＵ ｌｅｖｅｌ

２．４　 不同轮作模式冬小麦根际与非根际氨氧化微生物群落 Ｂｅｔａ 多样性及影响因素

主成分分析（ＰＣＡ）结果如图 ４ 所示，根际土中主轴 １（ＰＣ１）和主轴 ２（ＰＣ２）分别解释了 ７２．１％和 １５．８％的

ＡＯＡ 群落变异，以及 ３４．４％和 ２２．１％的 ＡＯＢ 群落变异。 非根际土中主轴 １ 和主轴 ２ 分别解释了 ７９．３％和

８．８％的 ＡＯＡ 群落变异，以及 ３０．１％和 ２０．５％的 ＡＯＢ 群落变异。 总的来看，不同轮作模式的 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 群落

结构存在差异。 其中，根际土中豆禾轮作模式的 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 群落与 ＣＷ 模式在主轴 １ 和主轴 ２ 上有分离，
而非根际土中豆禾轮作模式的 ＡＯＢ 群落与 ＣＷ 模式在显著分离现象（Ｐ＜０．０５）。

利用冗余分析进一步分析驱动不同轮作模式 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 群落的变异因子，结果如图 ５ 所示，根际土和

非根际土的土壤理化性质对 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 群落结构变异总解释度分别为 ６０．１％、７２．９％和 ４９．０％、３２．８％。 根

际土中，不同轮作模式间 ｐＨ 值（Ｐ＜０．０５）和 ＳＯＣ 含量（Ｐ＜０．０１）的差异导致了 ＡＯＡ 群落结构的差异。 非根际

土中，ＳＯＣ 含量（Ｐ＜０．０５）和 ＴＮ 含量（Ｐ＜０．０５）的变化驱动了不同轮作模式间 ＡＯＡ 群落结构发生分离，而 ＴＮ
含量（Ｐ＜０．０５）、ＮＨ＋

４ ⁃Ｎ 含量（Ｐ＜０．０５）和 ＮＯ－
３ ⁃Ｎ 含量（Ｐ＜０．０５）的变化驱动了不同轮作模式间 ＡＯＢ 群落结构
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图 ４　 不同轮作模式冬小麦根际和非根际土壤氨氧化古菌和氨氧化细菌群落的主成分分析

Ｆｉｇ．４　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ （ＰＣＡ） ｏｆ ａｍｍｏｎｉａ⁃ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ａｒｃｈａｅａｌ （ＡＯＡ） ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａｌ （ＡＯＢ） ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｎｄ

ｂｕｌｋ ｓｏｉｌｓ ｏｆ ｗｉｎｔｅｒ ｗｈｅａｔ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｒｏｐ ｒｏｔａｔｉｏｎｓ

Ｒ：相关系数；Ｐ：概率

发生分离。

３　 讨论

３．１　 轮作模式对土壤养分的影响

本研究中，与麦玉轮作相比豆禾轮作增加了冬小麦根际土有机碳和硝态氮含量，但降低了土壤 ｐＨ 值，增
加了非根际土全氮和铵态氮含量。 有研究表明，将豆科作物掺入连续的禾本科作物轮作系统会增加表层土壤

全氮、有机碳等养分含量［２２—２３］。 豆科作物的秸秆 Ｃ ／ Ｎ 比较小，其残茬中的含氮量较非豆科作物（玉米）高，土
壤氮素矿化程度更高，进而引起土壤中全氮含量的增加［２２］。 作物轮作影响土壤中碳循环过程，进而影响最终

的土壤有机物（包括 ＳＯＣ）的形成。 这是因为作物残茬、作物凋落叶以及根系分泌物为土壤提供较高的碳输

入，进而导致有机碳含量的增加［２３］。 此外，豆科作物与禾本科长期轮作可以防止土壤疏水成分的过度降解，
其机理是通过在土壤疏水结构域中掺入较不稳定的有机化合物保护其免受微生物的矿化作用，从而增加有机

碳含量［２４］。 无机氮含量是体现土壤供氮能力大小的有效指标，豆科残茬能增加土壤无机氮并提高后茬作物

的氮利用率［２５］。 豆禾轮作，尤其是 ＡＷ 和 ＭＷ 模式，土壤中铵态氮和硝态氮含量均高于麦玉轮作，表明其无

机氮的比例高于麦玉轮作，这是由于豆科作物的固氮作用导致无机氮的积累、富氮残留物的矿化以及豆禾轮

作过程中土壤累积了更多的矿物结合有机氮（ＭＡＯＭ⁃Ｎ），而 ＭＡＯＭ⁃Ｎ 是无机氮的重要来源［２５—２６］。 结合来

看，豆科作物加入轮作系统在上述情况下是可以增加土壤中养分含量的。
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图 ５　 不同轮作模式冬小麦根际和非根际土壤氨氧化古菌和氨氧化细菌群落与环境因子的冗余分析

Ｆｉｇ．５　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｃｒｏｐｐｉｎｇ ｒｏｔａｔｉｏｎｓ ｏｎ ｔｈｅ ｂｅｔａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ａｍｍｏｎｉａ⁃ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ａｒｃｈａｅａｌ （ＡＯＡ） ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａｌ （ ＡＯＢ） ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ

ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｎｄ ｂｕｌｋ ｓｏｉｌ ａｓ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｂｙ Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ （ＲＤＡ）

∗ Ｐ＜０．０５；ＳＯＣ：土壤有机碳；ＴＮ：全氮；ＡＰ：有效磷；ＡＫ：有效钾；ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ：铵态氮；ＮＯ－

３ ⁃Ｎ：硝态氮；ｐＨ：土壤酸碱度

３．２　 轮作模式对氨氧化微生物群落 Ａｌｐｈａ 多样性和组成的影响

轮作模式中不同作物对土壤氨氧化微生物多样性和组成的影响不同，是由于不同作物的根系形态和根系

分泌物有差异。 有研究表明，种植玉米和种植大豆的土壤细菌群落有明显的差异，长期轮作也会导致这种差

异［２７］。 前人利用 ＯＴＵ 水平的物种组成来评估微生物群落组成的相对丰度和频率存在的差异，将其作为微生

物群落结构和生理学之间的桥梁［２８］。 本研究也分析了不同种植模式下氨氧化微生物的 ＯＴＵ 组成，发现不同

轮作模式下 ＡＯＡ 群落中占主导地位的 ＯＴＵｓ 属于泉古菌门（Ｃｒｅｎａｒｃｈａｅｏｔａ），ＡＯＢ 群落中占主导地位的 ＯＴＵｓ
属于亚硝化单胞菌目（Ｎｉｔｒｏｓｏｍｏｎａｄａｌｅｓ），并且在不同轮作模式下 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 群落 ＯＴＵｓ 的相对丰度是波动

变化的，少数 ＯＴＵｓ 的相对丰度在不同轮作模式中表现出显著差异（图 ２ 和 ３）。 这是由于作物会分泌不同的

分泌物，招募了不同的微生物组［２９］，进而导致了轮作模式间氨氧化微生物群落组成的动态变化。
研究表明，豆科参与轮作系统会显著提高土壤微生物的多样性［１７］。 但在本研究中，豆禾轮作中夏绿豆⁃

冬小麦模式根际和非根际土中 ＡＯＡ 群落 Ａｌｐｈａ 多样性指数均偏低，而其他豆禾轮作模式与夏玉米⁃冬小麦模

式间没有明显差异，是因为轮作作物多样性低或轮作年限较短［３０］，不同豆科作物轮作模式间虽存在差异，但
未体现出显著趋势。 夏玉米⁃冬小麦模式中 ＡＯＢ 群落 ＡＣＥ 指数和 Ｃｈａｏ１ 指数高于其他轮作模式，说明夏玉

米⁃冬小麦模式 ＡＯＢ 群落多样性与豆禾轮作模式相似的情况下，其群落丰富度更高。 有研究表明，与大豆根
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际土壤相比，玉米根际土壤有较高的微生物群落多样性，主要是因为豆科作物根部存在根瘤菌能够降低细菌

的相对丰度［３１］。 另外，ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 群落的差异没有广泛反映在 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性和群落丰富度指标中，是由

于这些指标不能完整地体现出微生物群落之间的差异［３２］。
３．３　 轮作模式对氨氧化微生物群落 Ｂｅｔａ 多样性的影响

农田管理措施会改变农田土壤生态环境，反过来土壤理化性质的改变也会反馈调节整个农业系统，其中

包括根际效应及其与土壤⁃细菌群落的相互作用［３３］。 农田中 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 主导的氨氧化作用（硝化作用）在
土壤氮素循环过程扮演重要角色，但 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 群落会受到土壤 ｐＨ、速效氮等众多土壤环境因素的影

响［３４］。 土壤 ｐＨ 被认为是决定 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 群落组成及对硝化作用相对贡献的关键因素，ＡＯＡ 的活性随着土

壤 ｐＨ 的降低而增加，而 ＡＯＢ 的活性则表现出相反的趋势［３５—３６］。 研究表明，土壤有机碳的数量和质量以及

ＮＨ＋
４ 的可利用性均会刺激或抑制 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 的活性［３７］。 作物轮作显著影响了这些指标，也是影响农田生

态系统土壤微生物群落的重要因素［３８］。 在 Ｌｉ 等［３９］ 的一项研究中发现，将夏玉米⁃冬小麦模式中的玉米替换

为大豆显著改变了土壤细菌的群落结构。 本研究中，夏玉米⁃冬小麦模式的 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 群落结构与豆禾轮

作模式发生明显分离现象，说明轮作作物的差异会改变土壤微生物的群落结构，与其研究结果一致。
农田中 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 存在着生态位分化。 有研究表明根际和非根际土壤的 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 群落存在差异，

主要是因为作物根系活性和分泌物会造成根际和非根际土壤微环境的差异，进而驱动着土壤微生物群落的组

装和系统发育［４０］。 本研究结果也表明 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 群落在根际和非根际土中存在差异，且其群落结构受到

不同环境因素的影响。 根际土壤中，ＡＯＡ 群落主要受土壤 ｐＨ 和有机碳的影响，而非根际土壤中 ＡＯＡ 群落变

化受有机碳和全氮驱动，说明在根际和非根际土壤中，每种生态位都有可能的独特作用［７］。 不同轮作模式改

变了冬小麦根际土和非根际土壤的有机碳、全氮和土壤 ｐＨ，而这些因子也是影响 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 群落的重要因

素［４１］，这进一步表明轮作模式中作物差异可以影响 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 的群落组成和结构。

４　 结论

轮作模式驱动了冬小麦根际和非根际土壤中氨氧化微生物的群落组成及结构变化。 豆禾轮作显著增加

氨氧化古菌群落泉古菌门（Ｃｒｅｎａｒｃｈａｅｏｔａ）ＯＴＵ５８ 的相对丰度，夏红小豆⁃冬小麦和夏绿豆⁃冬小麦模式分别显

著增加氨氧化细菌群落变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）ＯＴＵ７６ 的相对丰度和 ＯＴＵ９５、ＯＴＵ３ 的相对丰度。 根际土壤

中土壤 ｐＨ 和有机碳含量增加是导致豆禾轮作模式与麦玉模式氨氧化古菌群落结构发生分离的重要环境驱

动因子，而非根际土壤中全氮、铵态氮含量变化是引起豆禾轮作模式与麦玉模式氨氧化细菌群落结构发生分

离的主要环境因子。 综上所述，研究结果表明，豆禾轮作种植引起的土壤 ｐＨ 和速效氮含量变化驱动氨氧化

古菌和氨氧化细菌群落结构发生演变，且根际与非根际土壤中氨氧化微生物存在生态位分离。
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