
摘 要：为探讨稻作条件下不同施肥模式对盐碱化土壤细菌和古菌群落结构的影响，实验选取脱硫废弃物（T1）、脱硫废弃物和有
机肥混合不同梯度（T2、T3和 T4）4个施肥处理盐碱土壤，不施肥土壤（CK）作为对照，利用 Illumina Hiseq高通量测序技术解析不
同处理土壤特性和细菌、古菌群落结构关系的特征，并对细菌和古菌群落结构与环境因子进行相关性分析。试验结果表明：与 CK
相比，4种处理均降低了古菌多样性，T2、T3和 T4处理增加了细菌的多样性；变形菌门（Proteobacteria）、拟杆菌门（Bacteroidetes）是
所有土样中的优势菌群，占细菌总量的 25.7%~31.2%和 22.9%~28.1%。施用脱硫废弃物和有机肥料的处理 Proteobacteria相对丰度
提高了 14.0%~36.4%，T1处理降低了 9.2%。T1、T2和 T3处理的 Euryarchaeota相对丰度提高了 41.6%~115.2%。不同施肥处理土壤
细菌和古菌群落结构存在显著差异。施用脱硫废弃物和有机肥改变了土壤化学性质，其中 T4 提高了有机碳（6.74%）、碱解氮
（37.20%）、速效磷（47.83%）和铵态氮（96.26%）。RDA分析结果显示，硝态氮对土壤细菌和古菌群落结构的影响最大，其次分别是全
磷、pH、速效钾、电导率。研究解析了稻作条件下不同施肥模式对盐碱化土壤细菌和古菌群落结构的特征，确定了影响土壤细菌和
古菌区系的主效环境因子，脱硫废弃物与有机肥最佳配比模式为 T4处理组，该处理不仅提高了土壤养分含量，同时也增加了土壤
细菌的多样性，有利于维持良好的土壤生态环境。
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Effect of varying fertilization patterns on bacteria and archaea communities in saline-alkali soil under rice cul原
tivation
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Abstract：This study investigated the characteristics of soil bacterial and archaea community shifts subjected to different fertilization pat原
terns in a saline-alkali soil under rice cultivation in Northwest China. There were five treatments: CK（without fertilizer）, single flue gas
desulfurization gypsum by-products（FGDB）31 250 kg·hm-2 application（T1）; flue gas desulfurization gypsum by-products 31 250 kg·hm-2,
and different organic fertilizer treatments（T2, T3, and T4, respectively）. Five cores（2.5 cm in diameter）were randomly collected from the
plow layer（2~20 cm）of each plot in the experimental field and mixed together. The changes to the bacterial and archaea communities, and
soil nutrients were investigated using Illumina pyrosequencing and conventional chemical analysis, respectively. When compared with the
control, the other four treatments decreased the diversity index of soil archaeal community. However, the T2, T3, and T4 treatments in 原
creased the biodiversity of the soil bacterial community. Across all samples, Proteobacteria and Bacteroidetes were the most dominant bacte原
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rial phyla, and represented 25.7%~31.2% and 22.9%~28.1% of all taxon tags, respectively. T2, T3, and T4 treatments increased the rela原
tive abundances of Proteobacteria by 14.0%~36.4%, but T1 decreased the relative abundance of Proteobacteria by 9.2% compared with CK.
However, T1, T2, and T3 treatments increased the relative abundance of Euryarchaeota by about 41.6%~115.2% compared with CK. These
results showed that soil bacterial and archaeal communities were significantly altered by the different fertilization patterns. The use of FGDB
and organic fertilizer changed the soil physicochemical properties. T4 treatment increased soil organic carbon（6.74%）, available nitrogen
（37.2%）, available phosphorus（47.83%）, and NO -3 -N（96.26%）. There were significant correlations between soil microorganisms
and physicochemical characteristics. The RDA results indicated that the NO -3 -N came from the organic fertilizer applications and was the
most important factor determining bacterial and archaeal community composition. The total phosphorus, pH, available phosphorus, and elec原
trical conductivity also had important effects on the microorganism communities. Treatment 4 was the best fertilizer pattern. These results
may increase our understanding of the microorganisms in a saline-alkali soil, and will improve the rational utilization of fertilizer and agri原
cultural sustainable development.
Keywords：rice cultivation; fertilization pattern; bacterial and archaeal communities; saline-alkali soil; Illumina pyrosequencing

2000年以来，我国在黄河河套地区的内蒙古土
默川平原、宁夏西大滩等地开展了利用脱硫废弃物改

良盐碱地施用技术的田间试验研究，取得了初步成

果。脱硫废弃物主要成分为 CaSO4和 CaSO3的混合
物，并富含 S、Ca、Si等植物必需或有益的矿质营养，
Ca是排在 N、P、K、S之后的第 5种营养元素，它可以
增强作物对病虫害的抵抗能力，使作物茎叶粗壮、籽

粒饱满，增施钙肥可以显著提高作物的产量与品质。

脱硫废弃物在一定程度上能够松土、保湿、改良土壤

理化性质，促进植物对养分和水分的吸收，经过洗涤

和滤水处理的脱硫废弃物含有 10%~20%的游离水，
颗粒细小、松散、均匀，粒径为 30~60 滋m，纯度为 90%~
95%，含碱量低，有害杂质少。据调查，脱硫废弃物为
宁夏当地常见的废弃物，合理利用工业废弃物，不

仅可以缓解环境压力，还可以获得巨大的经济效

益。因此，脱硫废弃物用于盐碱土的改良有广泛的

应用前景。

土壤细菌是土壤微生物的重要组成部分，在土壤

有机质分解、腐殖质形成、养分转化与吸收等过程中

起到重要作用，其群落结构组成及多样性变化是表征

土壤环境质量的敏感指标，因此在土壤生态学研究

中，土壤细菌群落的变化逐渐成为人们探索的重要方

向之一。以往对稻田微生物的研究主要集中于有关物

质转化的功能细菌群落，如硫氧化细菌[1]、硫酸盐还原
细菌[2]、反硝化细菌[3]、甲烷氧化细菌[4]等。随着现代农
业技术的快速发展，大量施用化肥[5]、化学农药[6]和种
稻技术[7]的变革等对稻田土壤微生物多样性产生了很
大的影响。宁夏地处西部干旱地区，水稻种植形成的

湿地系统对于改善当地的生态系统起到极其重要的

作用。开垦大面积盐碱化荒地种植水稻有利于改善当

地生态环境，水稻种植过程中势必会引起土壤生物化

学性质的改变，尤其是敏感的土壤微生物群落结构会

发生相应变化，进而影响到土壤生态系统功能的发挥

和稳定并带来一系列的生态问题。但是目前对于干旱

区稻作盐碱化土壤细菌多样性及其与环境相互关系

的研究还鲜见报道。

土壤古菌主要分布在广古菌和泉古菌两大门中，

旱地土壤中以泉古菌为主[8]。尽管古菌在生态系统中
的分布和数量已被广泛研究，然而在中国仅开展的

少量研究多集中在水域系统，例如热泉 [9]、海洋沉积
物[10]和湖泊[11]等。近年来国内也有研究者对一些特殊
的古菌如氨氧化古菌、产甲烷古菌等展开了研究，但

对于稻作盐碱化土壤中古菌的丰度，特别是古菌在盐

碱化土壤中的分布及其影响的相关报道较少。

施肥是提高农田生产力和作物产量的一项重要

生产方式。本试验的研究对象为宁夏西大滩盐碱荒

地，该区域存在的主要问题是地下水位高，土壤脱盐

后返盐明显且速度快，土壤湿度大、通透性差，严重影

响作物的出苗和生长，在不采取任何改良措施的情况

下，种植作物一般难以成活。针对该区域特点，本试验

在设置排盐沟、深松耕、施用脱硫废弃物等措施的基

础上种植水稻。根据调查研究，在盐碱地种稻改良过

程中增施有机肥不仅可以提高土壤有机质含量，而且

可以改善土壤理化性状，增强土壤保水保肥能力，还

可以抑制土壤返盐。所以我们设置不同有机肥梯度，

试图在合理配施的条件下提高作物的利用效率，以期

达到改良培肥的效果，探究在施用脱硫废弃物的条件

下与有机肥配施时土壤微生物群落结构、有机质及有

效养分、pH值、盐分的情况。
本研究以宁夏西大滩稻作盐碱化土壤为研究对
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象，借助高通量测序平台和现代生物信息学技术，表

征施用化学改良剂和有机肥条件下土壤细菌和古菌

的群落结构特征和组成差异，分析群落结构与环境因

子的相关关系及主效环境因子，为揭示宁夏典型盐碱

化土壤肥力演变机制、建立合理的施肥制度提供理论

支持。

1 材料与方法

1.1 试验区概况
小区试验于 2016年 4月中旬—8月底在宁夏银

北平罗县西大滩前进农场改良试验基地进行。试验基

地位于东经 106毅13忆~106毅26忆，北纬 38毅45忆~38毅55忆，海
拔 1091~1102 m，年均降水量 172.5 mm，7、8、9三个
月降水量占 66.6%，年平均蒸发量达 1755 mm，全年
平均相对湿度为 56%，年平均日照时数 2800~3200
h，年最大风力 9级，最大风速 18 m·s-1，年平均气温
8.5 益，昼夜温差 8~15 益，极端最高气温 30 益，极端
最低气温-25益；全年无霜期 155 d[12]。

试验种植水稻为当地主栽耐盐品种吉粳 105（节
3），在大田中育秧至 3叶期时，移栽至划分好的小区
中。全生育期保持 2~3 cm浅水层。脱硫废弃物的化学
成分为 CaO 341.2 g·kg-1、SO3 485.2 g·kg-1、Al2O3 10.0
g·kg-1、Fe2O3 5.5 g·kg-1、MgO 21.1 g·kg-1、TiO 0.5 g·kg-1、
K2O 1.1 g·kg-1、Na2O 2.7 g·kg-1、MnO 0.2、P2O5 0.16 g·
kg-1、Cl- 5.7 g·kg-1，密度 1.03 g·cm-3，结晶水 111 g·kg-1，
其他 21.8 g·kg-1[13]。有机肥为腐熟羊粪，其理化性质
为：pH 7.4，有机质 592 g·kg-1、全氮 20.4 g·kg-1、全磷 8
g·kg-1、碱解氮 1697 mg·kg-1、速效磷 741.2 mg·kg-1、速
效钾 884.4 mg·kg-1。
1.2 试验设计

试验设置 5个处理。对照 CK：不施脱硫废弃物和
有机肥；T1处理：单施脱硫废弃物 31 250 kg·hm-2；T2
处理：脱硫废弃物 31 250 kg·hm-2+有机肥 10 000 kg·
hm-2；T3处理：脱硫废弃物 31 250 kg·hm-2+有机肥 18 000
kg·hm-2；T4处理：脱硫废弃物 31 250 kg·hm-2+有机肥
25 000 kg·hm-2。每个处理 3次重复，小区面积 48 m2

（6 m伊8 m）。脱硫废弃物的施用量参照参考文献[13]，
有机肥的施用参照当地常规农用施肥量。

试验于 2016 年 5月 4日施肥翻地，5 月 7 日灌
水（引黄河水灌溉，生育期总灌水 10次），5月 19 日
播种，旱直播，每公顷播量 375 kg，10月 12日收获。
1.3 样品采集

于水稻成熟期 2016 年 9 月 20 日采集根层土

壤（2~20 cm），采用多点采样的方法，每个试验小区
分 5点采集土样，充分混匀，将新鲜土样分成两份，一
份低温冷藏带回实验室，在-20 益冷冻保存，用于土
壤微生物的测定，另一份带回实验室室内风干用于测

定 pH值、电导率（EC）、有机碳和速效养分。
1.4 样品分析
1.4.1 土壤 DNA的提取

土壤样品中总 DNA的提取采用 MoBio PowerSoil
DNA Isolation Kit（Carlsbad，USA）试剂盒，提取过程按
试剂盒说明书进行，得到 DNA提取物后-20 益冻存。
提取的 DNA用浓度为 1.0%的琼脂糖凝胶电泳确定
DNA片段大小。
1.4.2 Illumina HiSeq测序及数据分析

本研究目标基因为细菌和古菌的 16S rRNA V4
区基因片段，所用引物为 515F/806R。反应体系：15
滋L Phusion High-Fidelity PCR Master Mix（New Eng
land Biolabs，UK），Forward Primers（0.2 滋mol·L-1），Re原
verse Primers（0.2 滋mol·L-1），10 ng DNA模板。扩增条
件参照文献[14]。PCR产物用 2%琼脂糖凝胶检测，将
目标条带切胶回收纯化进行下一步分析。高通量测序

由诺禾致源 Illumina HiSeq 2500 平台运行（Beijing，
China，http：//www.novogene.com/index.php），最后所测
得数据在 250~300 bp之间产生。

所测得原始序列截去 Barcode 序列和引物序列
后，经 FLASH（V1.2.7，参数设置为-m 10 -f 300—x
0.1-p 33—r 219-r 180-M 135）拼接获得原始数据
Tags数据。原始 Tags经 QIIME过滤处理获得高质量
Tags 数据（Clean Tags），并与数据库（Gold database，
http：//drive5.com/uchime/uchime_download.html）进行
比对检测嵌合体序列，最终获得有效数据（Effective
Tags）。测序深度为每个文库原始 reads数不少于 5万
条。为获得土壤样品中细菌群落的多样性信息，使用

UCLUST软件对所得序列进行聚类，并利用 RDP clas原
sifier（V2.2）[15]软件与 GreenGene 数据库进行物种注
释，统计每个样品在各分类水平上的构成。利用 QI原
IME（V1.7.0）计算不同样品中细菌群落的 琢多样性和
茁多样性指数。
1.4.3 土壤属性和水稻产量测定

土壤 pH 值采用鲍士旦[16]的农化分析方法进行
测定；电导率采用电导法；有机碳采用重铬酸钾容量

法；全氮采用凯氏定氮法[16]；全磷采用酸溶-钼锑抗比
色法；碱解氮用碱解扩散法；速效磷用 Oslen法；速效
钾采用乙酸铵提取-原子吸收火焰光度计法；无机氮
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（NO-3 -N、NH+4 -N）以 2 mol·L-1氯化钾溶液浸提，采用
连续流动分析仪（AA3，德国）测定。水稻产量每小区
单打独收。

1.5 数据处理
利用 SAS 中 Duncan 法检验不同处理土壤属性

和微生物指标间的差异显著性，RDA 分析采用
Conoco（5.0）软件，绘图使用 OriginPro 8软件。
2 结果与分析

2.1 不同施肥模式水稻土壤细菌和古菌群落 琢多样
性分析

不同施肥处理土壤细菌与古菌多样性指数

Shannon、Simpson 和丰富度指数 Chao1 如表 1所示。
Shannon 指数和 Simpson 指数表明，与 CK 相比较，
T2、T3 和 T4 处理土壤细菌多样性升高，其中细菌
Shannon 指数在 T4 处理中显著高于 CK 和 T1（P<
0.05），Simpson指数各处理间差异不显著；4个施肥处
理使得古菌的多样性下降，但与 CK相比差异不显
著。Chao1指数表明，T4处理细菌的丰富度最高，T3
最低，但差异并不显著；4种施肥处理古菌丰富度均
低于 CK，其中 T3最低。
2.2 细菌和古菌群落在门水平的变化分析

土壤样品细菌占总量的 50.2%~67.3%，古菌占
32.2%~49.4%。土壤细菌和古菌在门分类水平上的相
对丰度如图 1。其中，Proteobacteria和 Bacteroidetes是
盐碱化耕层水稻土壤（2~20 cm）细菌中的优势菌群，
分别占细菌的 25.7%~31.2%和 22.9%~28.1%。

Proteobacteria在 5个处理中都是相对丰度最高的
门，与 CK相比，施用脱硫废弃物和有机肥料的T2、T3
和 T4 处理 Proteobacteria 相对丰度提高了 14.0% ~
36.4%，T1处理降低了 9.2%，不同施肥模式引起土壤

Proteobacteria 群落组成差异显著。Gammaproteobac
teria、Alphaproteobacteria、Deltaproteobacteria 和 Be
taproteobacteria是 Proteobacteria中相对丰度最高的 4
个菌群，其中：Gammaproteobacteria相对丰度最高，占
所有细菌的 5.7%~11.8%；与 CK 相比，T2、T3 和 T4
处理中 Alphaproteobacteria 的相对丰度分别升高了
17.5%、18.6%和 28.7%；Deltaproteobacteria 的相对丰
度升高了 14.3%、4.1%和 11.1%。T1处理中Gammapr-
oteobacteria、Alphaproteobacteria、Deltaproteobacteria和
Betaproteobacteria 的相对丰度均下降，与 CK相比分
别下降了 33.5%、19.9%、14.0%和 13.2%（表 2）。

Bacteroidetes在 5个不同处理中是第 2大优势菌
门，与 CK相比，Bacteroidetes相对丰度在 T1、T2、T3
和 T4中提高了 29.3%~56.3%；不同施肥模式对 Bac
teroidetes群落结构影响显著。Bacteroidetes相对丰度
较高的 6 个菌群为 Cytophagia、Flavobacteria、Bac原
teroidia、Clostridia、Sphingobacteria和vadinHA17（表2）。
其中，与 CK相比，4个施肥处理中 Cytophagia在 T1、
T3 和 T4处理中相对丰度分别提高了 0.7%、111.1%
和 5.5%；Bacteroidia 的相对丰度在 T2 处理中提高
68.5%；Clostridia的相对丰度在 T1、T2、T3和 T4中分
别下降了 57.8%、72.2%、57.4%、42.0%；Sphingobacte原
ria 的相对丰度在 T1、T2、T3 和 T4 中分别下降了
34.5%、19.4%、51.3%和 61.5%。可见，脱硫废弃物和有
机肥混合施用可以提高Cytophagia和Bacteroidia的
相对丰度，降低了 Clostridia和 Sphingobacteria的相对
丰度。

除此之外，其他类群的相对丰度也发生了改变：

T4处理增加 Chloroflexi、Bacteroidetes的丰度，降低了
Acidobacteria和 Actinobacteria的丰度。而 Proteobac原
teria 和 Firmicutes的相对丰度对不同施肥响应存在

表 1 不同施肥处理细菌和古菌 琢-多样性指数
Table 1 琢-diversity index of soil bacteria and archaea under different treatments

注：表中数据均为平均值依标准差（n=3），不同小写字母表示差异显著（P<0.05）。下同。
Note：Data shown are the means依SD（n=3）. Different letters mean significant difference at 0.05 level. The same below.

处理
Treatment

细菌 Bacteria 古菌 Archaea
Shannon指数
Shannon index

Simpson指数
Simpson index

Chao1指数
Chao1 index

Shannon指数
Shannon index

Simpson指数
Simpson index

Chao1指数
Chao1 index

CK 8.8依0.16b 0.97依0.00a 3689依353.38a 8.31依0.25a 0.98依0.00a 2 881.29依58.87a
T1 8.4依0.06b 0.98依0.01a 3467依141.04a 7.96依0.25a 0.98依0.00a 2 388.73依145.17a
T2 9.1依0.45ab 0.98依0.00a 3226依145.56a 8.16依0.39a 0.98依0.00a 2 287.74依175.89a
T3 9.2依0.25ab 0.99依0.00a 3162依168.83a 8.19依0.14a 0.98依0.00a 2 080.88依116.36a
T4 9.5依0.42a 0.99依0.01a 3815依209.41a 8.20依0.04a 0.93依0.05a 2 387.17依126.77a
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图 1 不同施肥模式水稻土壤细菌各门类相对丰度图
Figure 1 The relative abundance of bacterial phylum of different

fertilization patterns in paddy soils

图 2 不同施肥模式对门水平古菌相对丰度的影响
Figure 2 The relative abundance of soil archaea on phylum level

under different fertilization regimes

表 2 细菌变形菌门和拟杆菌门在不同施肥处理水稻土壤中相对丰度（%）的变化
Table 2 Changes of relative abundance（%）of Proteobacteria and Bacteroidetes of different fertilization patterns in paddy soils

差异。

土壤古菌在门分类水平上的相对丰度见图 2，包
括 Euryarchaeota、MCG、Thaumarchaeota 和 Woesear -
cha-eota_.DHVEG-6.四类菌群。其中 Euryarchaeota

是盐渍化水稻土耕层土壤（2~20 cm）古菌中的优势菌
群，占古菌的 7.0%~27.5%。与 CK相比，T1、T2和 T3
处理的 Euryarchaeota相对丰度分别提高了 115.2%、
90.8%和 41.6%；T4处理的 Euryarchaeota相对丰度降
低了 41.1%，可见不同施肥模式可以影响土壤中 Eur原
yarchaeota的相对丰度，其中 T2处理的影响更大。另
外，T4 处理显著提高了 MCG 的相对丰度，提高了
61.3%。
2.3 细菌和古菌群落在属水平的变化分析

进一步从属水平对不同样品中细菌的相对丰度

变化分析表明，相对丰度排名前 35的细菌和古菌属
的总比例占土壤测序 read数的 20.6%~27.2%。与 CK
相比，Lutibacter、Alkaliflexus、Galbibacter、Rhodonellum、
Sphingorhabdus、Sunxiuqinia、MSBL7 的相对丰度在
T4 处理组中较高，而 Halalkalicoccus、Halopiger、
Haloterrigena、Candidatus_Halobonum、Anaerolinea、Ha-
lomicrobium 在 T1 和 T2 处理中相对丰度较高（图
3）。Gillisia、unidentified_Thaumarchaeota、Lysobacter、
Romboutsia的相对丰度在 CK组含量最高。
2.4 土壤化学性质和水稻产量分析

T4与 CK组土壤相比，提高了有机碳（6.74%）、碱
解氮（37.20%）、速效磷（47.83%）和铵态氮（96.26%），
差异均达到显著水平（P<0.05）（表 3）。可见随着有机
肥含量的增加，土壤有机质含量呈增加趋势；在脱硫

废弃物含量相同的情况下，土壤碱解氮和铵态氮都显

著增加，原因可能是施用有机肥可增加土壤中有机氮

的来源。另外，土壤速效磷含量随施用有机肥量的增

加有逐渐增加的趋势，由此可见，土壤中速效磷含量

与有机肥含量具有较高的相关性。因此，单施脱硫废

门 Phylum 纲 Class 处理 Treatment
CK T1 T2 T3 T4

变形菌门
Proteobacteria

Gammaproteobacteria 6.29依0.10a 4.18依0.58b 4.87依0.82b 7.65依1.62a 3.85依0.91b
Alphaproteobacteria 5.19依0.38ab 4.15依0.57b 6.10依0.20a 6.15依0.53a 6.68依0.92a
Deltaproteobacteria 5.27依0.70a 4.53依0.88a 6.02依0.36a 5.48依0.46a 5.85依0.44a
Betaproteobacteria 0.92依0.12a 0.80依0.37ab 0.91依0.32a 0.71依0.27b 0.79依0.32b

拟杆菌门
Bacteroidetes

Cytophagia 5.26依0.80b 5.30依0.22b 3.85依0.15c 11.11依0.48a 5.56依0.57b
Flavobacteria 5.82依0.62a 4.59依0.78b 4.51依0.75b 2.27依0.60c 5.65依1.50a
Bacteroidia 2.42依0.95b 1.76依0.53b 4.08依0.37a 1.26依0.44b 2.09依0.57b
Clostridia 2.26依0.06a 0.95依0.21b 0.63依0.40c 0.96依0.15b 1.31依0.17ab

Sphingobacteria 2.71依0.53a 1.77依0.53b 2.18依0.16a 1.32依0.08b 1.04依0.19b
vadinHA17 0.25依0.00ab 0.20依0.08ab 0.39依0.08a 0.10依0.02b 0.26依0.00ab

处理 Treatment

100
80
60
40
20
0 CK T1 T2 T3 T4

Others
Spirochactcs
Gemmatimonadetes
Planctomycetes
Firmicutes
Actinobacteria
Acidobacteria
Proteobacteria
Bateroidetes
Chloroflexi

50
40
30
20
10
0

处理 Treatment
CK T1 T2 T3 T4

Woesearchaeota_.DHVEG-6.
ThaumarchacotaMCG
Euryarchacota
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图 3 不同施肥模式水稻土壤优势细菌和古菌属类相对丰度
Figure 3 The relative percentages of the bacterial and archaea genus of different fertilization patterns in paddy soils

弃物或少量配施有机肥对土壤的改良效果不及两者

配施。另外，虽然统计分析结果不显著，但是 pH值在
不同施肥模式处理中都有所降低。从以上结果可以看

出，脱硫废弃物和有机肥混合施用对土壤化学性质产

生了显著影响。不同处理作物产量由高到低依次为

T4跃T3跃T1跃T2跃CK，不同处理间差异显著，混合施用
改良剂和有机肥对作物产量的贡献明显。

2.5 RDA分析
将各处理所得的细菌和古菌门水平相对丰度与

土壤环境因子进行了 RDA分析，结果（图 4）表明，所
有的环境因子解释了细菌和古菌群落 100%的变化，
贡献大小依次为硝态氮>全磷>pH>速效钾>电导率。
基于这个模型，两个排序轴共解释 66.6%的变化，其
中第一排序轴解释了 43.5%的变化，第二排序轴解释

表 3 不同施肥模式水稻土壤属性
Table 3 The changes of soil properties under different fertilization patterns in paddy soils

土壤属性 Soil properties CK T1 T2 T3 T4
pH值 9.28依0.08a 8.76依0.27a 9.00依0.06a 9.19依0.05a 8.73依0.21a

电导率 EC/滋S·cm-1 804依7.35bc 875依3.69a 755依7.15bc 835依7.76ab 854依9.15ab
有机碳 SOC/g·kg-1 4.60依0.03b 4.00依0.05b 4.78依0.09ab 4.90依0.07a 4.91依0.09a
全氮 TN/g·kg-1 0.50依0.00a 0.44依0.00a 0.53依0.00a 0.54依0.00a 0.61依0.00a
全磷 TP/g·kg-1 2.41依0.00a 2.43依0.02a 2.91依0.01a 2.12依0.01a 2.14依0.00a

碱解氮 Alkalyzable-N/mg·kg-1 22.34依0.05b 17.15依0.29b 16.06依0.03b 19.21依1.46b 30.65依3.41a
速效磷 Available P/mg·kg-1 8.76依0.57b 9.34依1.04b 12.12依1.41a 14.32依1.48a 12.95依1.95a
速效钾 Available K/mg·kg-1 376.93依5.78a 335.20依16.93a 378.24依8.49a 384.90依1.33a 367.91依12.38a
铵态氮 NH+4 -N/mg·kg-1 8.31依0.53b 8.08依1.10b 7.40依0.03b 10.47依1.06b 16.31依3.41a
硝态氮 NO-3 -N/mg·kg-1 2.70依0.04a 2.61依0.12a 2.71依0.26a 2.60依0.09a 2.74依0.08a

Lutibacter
A lkaliflexus
Galbibacter
Rhodonellum
Sphingorhabdus
Sunxiuqinia
MSBL7
Candidatus_Nitrososphaera
Deferrisoma
Bacillus
Pelagibius
Marinicella
Nitriliruptor
Euzebya
Natronomonas
Halarchaeum
Halolamina
Nitrolancea
Halalkalicoccus
Halopiger
Haloterrigena
Candidatus_Halobonum
Anaerolinea
Halomicrobium
Desulfobacula
Treponema_2
Rhodobacter
Opitutus
unidentified_Bacteroidia
Planctomyces
Haliangium
Gillisia
unidentified_Thaumarchacota
Lysobacter
Romboutsia

1.51.00.50-0.5-1.0-1.5
Actinobacteria
Bacteroidetes
Chloroflexi
Euryarchaeota
Firmicutes
Planctomycetes
Proteobacteria
Spirochaetes
Thaumarchaeota
Thermonicrobia
Verrucomicrobia

Phylum

CK T1 T2 T3 T4
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NO-3 -N—硝态氮；TP—总磷；AK—速效钾；EC—电导率值；
Chl—Chloroflexi；Fir—Firmicutes；Act—Actinobacteria；Woe—

Woesearchaeota_.DHVEG-6.；Tha—Thaumarchaeota；Pro—Proteobacteria；
Aci—Acidobacteria；Bac—Bacteroidetes；Eur—Euryarchaeota

图 4 不同施肥方式土壤性质与细菌和古菌群落的 RDA分析
Figure 4 Results from redundancy analysis（RDA）to explore the
relationship between soil bacterial and archaeal community and

soil physicochemical characteristics

了 23.1%的变化。在二维排序图中，箭头连线的长短
表示群落与该环境因子之间相关系数的大小，箭头连

线与排序轴的夹角表示该环境因子与排序轴相关性

的大小，夹角越大，其相关性越小。RDA分析结果表
明，硝态氮解释了土壤细菌和古菌群落（P=0.04）
70.9%的变化，是影响土壤细菌和古菌群落结构的主
效环境因子。从图 4中也可以看到，CK、T1、T2和 T3
处理的细菌和古菌群落结构变化较为相似，T4处理
细菌和古菌群落结构变化显著。研究结果表明，硝态

氮与细菌和古菌群落的影响最为显著，表明环境因子

显著影响微生物群落结构变化。

2.6 影响土壤细菌和古菌菌群结构的因子分析
各处理的优势菌群相对丰度与土壤理化指标

Pearson 相关性检验结果见表 4。Chloroflexi 与全
磷和硝态氮呈显著正相关；Acidobacteria 与碱解氮
和电导率呈显著正相关；Actinobacteria 与速效磷和
速效钾呈显著正相关；Gemmatimonadetes 与碱解
氮呈显著负相关；Euryarchaeota 与 pH 值和速效钾
呈显著负相关；Woesearchaeota 与速效磷呈显著负
相关；Gammaproteobacteria 与 pH 值呈显著正相关；
Sphingobacteriia与pH值呈显著正相关，与电导率呈
显著负相关。RDA分析和 Person相关性分析得出基

本相似的结果：硝态氮、全磷、速效钾和 pH值都是影
响土壤细菌群落的主要环境因子。

3 讨论

本文采用 Illumina高通量测序技术，分析了土壤
细菌和古菌系统发育类群，研究了盐碱化水稻土壤微

生物群落结构及其对不同施肥处理的响应。结果表

明，土壤微生物种群多样性高，覆盖了 9个细菌类群
和 2个古菌类群，其中 Proteobacteria和 Bacteroidetes
是稻田的优势菌群，其次是 Chloroflexi，而古菌域中
Eurgarchaeota是优势古菌。以前研究多集中于单一细
菌域或古菌域，没有同时对两个群落结构进行分析。

如 Jangid等[17]分析了不同类型的耕作土壤细菌种群
结构，发现 Proteobacteria 占统治地位，占 30.6%~
43.2%；其次是Acidobacteria，占 17.1%~26.2%。Hansel
等[18]在不同地带性土壤中也发现了 9种主要类型细
菌，其中 Proteobacteria和 Acidobacteria分别占整个
克隆文库的39%和 20%。本研究发现，Proteobacteria
和 Bacteroidetes在盐碱化水稻土壤中占绝对优势，这
可能是由于不同土壤类型导致土壤中优势菌群会有

所差异。其中 Proteobacteria的纯培养主要分离自土
壤、粪便、厌氧活性污泥等，可利用淀粉、长链脂肪

酸及氨基酸等，具有水解作用，部分具有脱氮作用[19]。
Bacteroidetes是第二大优势种群，主要分离自海底、
肠道、厌氧反应器等厌氧环境，有降解大分子碳水化

合物产酸的功能。

本研究中，施用有机肥的 T2、T3 和 T4 处理组
Proteobacteria、Bacteroidetes和 Chloroflexi相对丰度都
提高了，可见施用有机肥可以通过其含有的营养元素

直接影响土壤化学性质，也可以通过影响作物生长，

进而影响作物分泌物和土壤有机碳含量，来改变不同

土壤类型土壤微生物的生物量和相对丰度[20]。相反，
单施脱硫废弃物处理（T1）土壤有机质、氮、磷等营养
元素没有明显增加，但是脱硫废弃物的施用刺激了某

一类或几类（群）微生物生长，特别是 Euryarchaeota
的生长，而其他类群微生物如：Gammaproteobacteria、
Alphaproteobacteria、Deltaproteobacteria和 Betaproteo-
bacteria的相对丰度降低，以致与 CK相比，土壤微生
物多样性有所下降。

不同施肥处理导致稻田土壤微生物群落结构和

多样性差异明显。本研究供试稻田土壤仅农田管理制

度（施肥处理）不同，但造成土壤理化性质差异很大，

从而影响土壤微生物群落结构和多样性。施用有机肥

1.0

-1.0
第一排序轴 43.5%

-1.0 1.0

NO-3 -NChl
TP

MCG

pHT4
CKT4 T4

AK

T3 T3

T3 T1T1
T1

Fir
ActWoe

Tha Pro Bac EC Eur
Others Aci
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后碱解氮和铵态氮显著提高，其中 T4处理的碱解氮
和铵态氮分别提高了 37.2%和 96.26%，总氮也较 CK
提高 19.60%。氮素是土壤微生物群落结构的重要影
响因素，长期施用氮肥可改变土壤细菌群落结构[21]。
本研究中硝态氮是影响微生物群落结构变化的主环

境因子。水稻土氮磷钾等营养元素和有机质含量较

高[22]，脱硫废弃物和有机肥以及作物残茬为微生物的
生长和繁衍提供了丰富的碳源和能源，因此施用脱硫

废弃物和有机肥含量最高的处理土壤细菌的丰度高

于不施肥和少量施肥处理。

pH 值的改变也会极大地影响微生物的群落结
构[23]。在世界范围内，不同植被覆盖、不同土壤类型，
微生物群落组成及群落相对丰度变化均与土壤 pH
值密切相关 [24-26]。本研究中，pH 值与 Euryarchaeota、
Gammaproteobacteria 和 Sphingobacteria 均显著相关。
供试土壤中 T1~T4处理施用了脱硫废弃物，施用脱
硫废弃物后盐碱化土壤 pH值显著下降，在前期研究
中已得到证实[27]。另外，施用的有机肥料中的氮素在

溶解过程中产生大量 H+，使土壤 pH值下降。沈菊培
等[28]研究发现在碱性潮土中，土壤古菌与 pH值没有
显著相关性，这与本研究结果不同，盐碱化水稻土壤

中 pH值从不施肥处理的 9.28降到 T4处理的 8.73，
尽管差异不显著，但 pH值的变异较大。

磷是植物所必需的大量营养元素之一。目前的研

究发现，土壤中存在的大量解磷微生物能够辅助植物

吸收磷元素[29]。例如 Rodr侏guez等[30]发现假单胞杆菌、
芽孢杆菌和根瘤菌的许多菌株均具有强大的解磷功

能。尹瑞玲[31]从土壤中分离出的巨大芽孢杆菌、节细
菌、黄杆菌、欧文氏菌及假单胞菌均具有较强的溶磷

能力。相关性分析发现，Chloroflexi 与全磷，
Actinobacteria、Woesearchaeota与速效磷显著相关，表
明土壤磷含量升高能够对微生物群落产生较大影响。

全磷及速效磷含量变化与稻作盐碱化土壤微生物群

落组成仍有待进一步验证。

钾是作物生长发育过程中必需的营养元素之一，

也是作物吸收量最多的元素之一。有机肥单施或与无

注：*为显著相关（P<0.05）；**为极显著相关（P<0.01）.

表 4 土壤优势菌群与土壤化学性质 Pearson相关性分析
Table 4 Pearson correlation coefficient between soil dominant bacterial communities and soil chemical characteristics

分类级别
Classification level

菌群
Taxon

全磷
TP

碱解氮
Available N pH值 速效磷

AP
全氮
TN

速效钾
AK

有机碳
SOC

电导率
EC

铵态氮
NH+4 -N

硝态氮
NO-3 -N

门 Phylum Chloroflexi 0.579* -0.187 0.294 -0.115 0.229 0.225 -0.099 -0.227 0.218 0.792**
门 Phylum Bacteroidetes -0.254 -0.070 0.336 0.362 -0.232 0.159 -0.022 0.080 -0.132 -0.058
门 Phylum Proteobacteria -0.125 0.094 0.496 0.483 0.084 0.510 0.433 0.373 0.398 -0.242
门 Phylum Acidobacteria -0.361 0.595* -0.136 0.162 0.252 -0.047 0.045 0.708** 0.315 -0.316
门 Phylum Actinobacteria 0.026 -0.361 0.341 0.568* -0.311 0.683** -0.025 -0.025 -0.215 -0.017
门 Phylum Firmicutes 0.208 -0.204 0.224 -0.123 -0.017 0.271 -0.024 -0.314 -0.279 -0.187
门 Phylum Planctomycetes 0.500 -0.277 0.286 -0.240 -0.036 -0.026 0.189 -0.152 0.051 0.246
门 Phylum Gemmatimonadetes 0.498 -0.545* 0.454 0.070 -0.406 -0.039 0.336 -0.205 -0.431 -0.186
门 Phylum Spirochaetes 0.037 0.043 0.247 0.209 0.289 0.153 -0.079 0.293 0.472 -0.085
门 Phylum Euryarchaeota -0.312 0.151 -0.735** -0.262 -0.052 -0.691** -0.125 0.145 -0.170 -0.310
门 Phylum MCG 0.110 -0.234 0.213 -0.147 -0.074 0.222 -0.131 -0.467 -0.007 0.471
门 Phylum Thaumarchaeota 0.197 0 0.119 -0.016 -0.083 0.166 0.155 -0.068 -0.171 -0.330
门 Phylum Woesearchaeota 0.148 -0.026 0.317 -0.558* -0.100 -0.158 -0.331 -0.224 -0.026 -0.083
纲 Class Gammaproteobacteria -0.068 -0.277 0.540* 0.099 -0.309 0.130 0.514 0.013 -0.065 -0.138
纲 Class Alphaproteobacteria -0.108 0.455 0.016 0.184 0.362 0.341 0.361 0.487 0.240 -0.228
纲 Class Deltaproteobacteria 0.215 0.015 0.376 -0.086 0.020 0.004 0.105 0.215 0.241 -0.074
纲 Class Betaproteobacteria -0.035 -0.030 0.221 -0.209 -0.176 0.009 -0.088 -0.116 -0.099 -0.154
纲 Class Cytophagia -0.383 -0.134 0.165 0.410 -0.218 0.023 0.487 0.232 -0.093 -0.137
纲 Class Flavobacteriia -0.167 0.165 0.092 -0.067 -0.131 -0.027 -0.389 0.003 -0.139 0.018
纲 Class Bacteroidia 0.411 -0.198 0.372 0.102 -0.068 0.189 -0.334 -0.193 -0.123 0.138
纲 Class Clostridia -0.131 0.217 0.015 -0.307 0.256 0.152 -0.123 0.040 0.009 -0.114
纲 Class Sphingobacteria 0.376 -0.372 0.672** -0.376 -0.368 0.087 -0.223 -0.515* -0.349 0.143
纲 Class vadinHA17 0.262 -0.095 0.328 -0.072 0.163 0.074 -0.302 -0.053 0.133 -0.052
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机肥配施均可提高土壤速效钾含量[32]，这也许是有机
肥本身所含的钾不断施入，以及有机胶体在其交换表

面具有保持养分的巨大能力的缘故。本研究结果表明

随着有机肥施用量的增加，速效钾在各处理间无显著

差异。当前农田常规施肥方式下的钾亏缺正在逐步加

大，通过补充钾肥或配合施用有机肥来增加土壤中钾

的含量的方式应当被重视。有研究表明，配施有机肥

或秸秆均可显著提高灰漠土钾肥利用率 [33]。Pearson
相关性分析显示 Actinobacteria和 Euryarchaeota与速
效钾显著相关。RDA分析结果也进一步证明速效钾
对稻田土壤微生物群落结构影响显著。土壤钾含量与

作物产量和微生物丰度呈显著相关，且缓效钾是被作

物吸收的主要钾源。

Kemnitz等[34]用不同的引物定量了德国马尔堡附
近森林土壤细菌（109）和古菌（108）16S rRNA 基因数
量，发现细菌 16S rRNA基因拷贝数远高于古菌数量，
与本研究结果基本一致。本研究结果中发现细菌的多

样性指数显著高于古菌多样性指数，究其原因，可能

是细菌和古菌适应生存的生境不同：很多古菌生存在

极端环境中，仅一些古菌是嗜中性的，能够在沼泽、

废水和土壤中生存；而细菌包含多种代谢种类和营

养类型，能够适应更多、更复杂的生态位[35]。因此复
杂环境土壤中的细菌丰度和多样性远高于古菌。

本研究仅表征了短期施脱硫废弃物和有机肥条

件下细菌和古菌群落结构与土壤化学性质，探讨了两

者间的耦合关系，实际上，长期的改良剂和有机肥配

合施用会对细菌和古菌群落结构存在影响，应将继续

深入开展不同改良剂和不同有机肥的不同配比的长

期施用对作物-微生物-环境因子三者间互作机理的
研究，为根本上阐述不同施肥模式对宁夏盐碱化土壤

肥力的影响提供参考。

4 结论

（1）在盐碱化地区水稻生产中脱硫废弃物配施一
定比例有机肥是协调作物产量和环境效益的合理选

择，以优化施用脱硫废弃物 31 250 kg·hm-2并配施有
机肥 25 000 kg·hm-2效果最佳。
（2）施用脱硫废弃物和有机肥料提高了 Pro -

teobacteria和 Euryarchaeota相对丰度。
（3）RDA分析表明，稻作条件下不同施肥模式盐

碱化土壤环境因子对细菌和古菌群落结构的影响显

著，其中硝态氮、全磷、速效钾和 pH值都是影响土壤
细菌群落的主要环境因子。
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