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Effects of subsoiling and the return of straw on soil bacterial diversity and community structure in an
irrigated sierozem farmland
WEN Meijuan, YANG Sicun*, WANG Chengbao, HUO Lin
（Institute of Soil Fertilizer and Water-saving Agriculture, Gansu Academy of Agriculture Sciences, Lanzhou 730070, China）
Abstract：A field experiment was conducted to study the effect of 35 cm subsoiling with the return of maize straw（STS）, 35 cm subsoiling
（ST）, and conventional rotary tillage（RT）on the soil properties, soil bacterial diversity, and the community structure at a depth of 0–20 cm
on irrigated sierozem in the Gansu Yellow River irrigated area in 2015—2020. Results showed that, compared with RT and ST, STS could
promote soil fertility, increase bacterial OTU numbers and the bacterial Alpha diversity. The distribution characteristics of the soil bacterial
communities were significantly different. The soil pH, organic carbon（SOC）, water content（SWC）, cation exchange capacity（CEC）, total
nitrogen（TN）, and alkali-hydrolyzable nitrogen（AHN）had significant or extremely significant correlations with bacterial α -diversity.
Proteobacteria, Acidobacteria, Bacteroidetes, Actinobacteria and Chloroflexi were the dominant bacterial abundant in soil under different
treatments at the phyla level, compared with ST and RT. STS could significantly increase the relative abundance of Proteobacteria and
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摘 要：为探究深松和秸秆还田对土壤细菌多样性和群落结构的影响，于 2015—2020年在甘肃引黄灌区灰钙土上开展田间试验，

研究旋耕（RT）、深松（ST）和深松秸秆还田（STS）对 0~20 cm土层土壤理化性状和细菌群落的影响。结果表明，与RT和 ST相比，

STS显著提高了土壤肥力、细菌OTU数目和α多样性，土壤细菌群落存在显著分异。土壤 pH、有机碳（SOC）、土壤含水量（SWC）、

阳离子交换量（CEC）、全氮（TN）、碱解氮（AHN）与细菌 α 多样性具有显著或极显著的相关性。土壤优势菌门为变形菌门

（Proteobacteria）、酸杆菌门（Acidobacteria）、拟杆菌门（Bacteroidetes）、放线菌门（Actinobacteria）、绿弯菌门（Chloroflexi），与RT和 ST
相比，STS处理变形菌门和拟杆菌门相对丰度显著增加 2.72~10.40个百分点，酸杆菌门相对丰度显著降低 6.98~11.10个百分点。

优势菌属为芽孢杆菌属（Bacillus）、酸杆菌属（Acidibacter）、假节杆菌属（Pseudarthrobacter）、黄杆菌属（Flavobacterium）、小梨菌属

（Pirell），与RT和 ST相比，STS处理下芽孢杆菌属、酸杆菌属、假节杆菌属、黄杆菌属相对丰度显著增加 0.52~4.13个百分点。土壤

pH、SWC及 SOC、TN含量与拟杆菌门相对丰度呈显著正相关（P<0.05），SOC、TN、AHN含量及CEC与芽孢杆菌属、酸杆菌属、假节

杆菌属相对丰度呈显著正相关（P<0.05）。冗余分析结果表明，土壤 SOC、pH、SWC、CEC和速效钾（AK）是影响灰钙土土壤细菌群

落变异的主要环境因素。PICRUSt功能预测结果表明，新陈代谢为灰钙土细菌群落主要的一级功能。综上，深松秸秆还田可提高

灰钙土土壤肥力和细菌多样性，改善农田土壤微环境。

关键词：深松；秸秆还田；细菌多样性；细菌群落结构；冗余分析
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土壤微生物是农业生态系统的重要组成部分，参

与有机物质矿化和养分循环，能促进作物养分吸收利

用，影响地上部植物生产力的高低[1]，与土壤肥力的

演变以及营养元素的转化有密切关系[2]。土壤微生

物多样性和群落结构对外界环境的变化非常敏感，易

受到土壤pH值和土壤养分等理化性质的影响[3]，可反

映土壤质量和健康状况，是评价土壤质量和健康状况

的重要指标之一。土壤耕作和秸秆还田是农业生产

活动中重要的增产和培肥措施，能改变土壤微环境，

影响土壤微生物群落结构和功能[4-5]。探究耕作和秸

秆还田措施下土壤微生物群落变化特征，对构建良好

的微生态环境、提高土壤肥力具有重要意义。

耕作会扰乱土壤环境，直接伤害土壤微生物，影

响土壤生态系统内土壤生物种群，改变优势种分布和

群落多样性[6]。微生物种群对不同耕作措施的响应

程度不同，随耕作强度的降低，土壤微生物群落的丰

富度和多样性增加[7]。传统耕作如翻耕、旋耕的土壤

扰动较大，破坏了土壤结构，影响了土壤水肥气热协

调，降低了土壤有机质含量，导致微生物丰富度和多

样性降低[8]。以深松和作物残茬覆盖还田为主的保

护性耕作措施耕作强度低，对土壤扰动小，相对于传

统耕作，形成了不同的土壤微生物群落结构、多样性

和丰富度[9]。李彤等[10]研究发现，在旱作区深松能影

响土壤微生物群落丰富度和空间分布，郝雅星等[11]研

究发现，深松有利于提高表层土壤微生物丰富度，增

加微生物数量，但也有研究指出深松会使耕层土壤更

加紧实，改变原来稳定耕层结构和微环境，长期单一

深松会加剧水分蒸发，影响植物根系生长和土壤养分

周转，降低微生物丰富度和多样性[12]。秸秆中富含丰

富的有机碳及营养元素，在不同土壤类型和气候条件

下，土壤微生物对秸秆还田的响应不同。短期秸秆还

田可提高表层土壤微生物量和微生物多样性[13]，增加

低肥力区土壤生物多样性并提高土壤生态功能[14]，但

在干旱区长期单一秸秆还田会加剧水分分布不均，降

低秸秆腐解率，而秸秆还田配合深松能改善土壤团聚

性状、降低土壤容重、增加土壤水分[15]，改变土壤微域

环境，进而影响土壤微生物特征。

甘肃引黄灌区是甘肃省重要的商品粮生产基地，

土壤以灰钙土为主，表现为薄、沙、黏，有机质含量低，

且面临盐碱化导致的作物生长受阻和微生物活性下

降等问题。土壤细菌占微生物总量的 70%~80%，其

在有机循环利用和矿物元素分解中有不可或缺的作

用[16]。农作措施改变了土壤理化性状，影响了土壤细

菌群落多样性和结构组成。然而，以往研究主要集中

在不同耕作和秸秆还田方式对土壤物理性状[15]、有机

碳[17]等的影响，而耕作和还田处理对土壤微生物学特

性的影响，尤其是深松秸秆还田对土壤细菌多样性、群

落结构的影响仍不清楚。因此，本研究应用16S rRNA
基因测序技术从微生物角度研究耕作和秸秆还田对

甘肃引黄灌区灌耕灰钙土土壤细菌多样性和群落结

构的影响，为深松秸秆还田技术的应用推广以及农田

生态系统多样性和土壤生产力的提高提供理论依据。

1 材料与方法

1.1 试验区概况

试验于2015—2020年在甘肃省农业科学院白银沿

黄灌区农业试验站实施，试验站地处甘肃省靖远县北

滩镇景滩村（37°05′N，104°40′E），位于旱地向荒地、牧

地的过渡线以北，属黄土丘陵沟壑干旱区，海拔 1 645
m，年均降雨量 259 mm，年蒸发量 2 369 mm，年均气

温 6.6 ℃，灌溉条件良好。试验地土壤类型为灰钙土，

质地为中壤，成土母质为洪积黄土。2015年试验实

Acidobacteria by 2.72-10.40 percentage points, and reduce the relative abundance of Acidobacteria by 6.98-11.10 percentage points.
Bacillus, Acidibacter, Pseudarthrobacter, Flavobacterium, and Pirell were the dominant bacterial abundant in soil under different treatments
at the genus level, compared with ST and RT. STS could significantly increase the relative abundance of Bacillus, Acidibacter,
Pseudarthrobacter, and Flavobacterium by 0.52-4.13 percentage points. There were significantly positive relations between pH, SWC, SOC,
and TN with the relative abundance of Bacteroidetes. There were also significantly positive relations between the SOC, CEC, TN, and AHN
with the relative abundance of Bacillus, Acidibacter, and Pseudarthrobacter. Redundancy analysis showed that the SOC, pH, SWC, CEC,
and available potassium（AK）were the main environmental factors affecting the structure of the soil bacterial community. The PICRUSt
functional prediction results showed that the metabolism is the main primary function of the bacterial community in irrigated sierozem. In
conclusion, subsoiling with the return of maize straw is the best measure to improve the soil fertility, bacterial diversity and improve the
microenvironment of farmland.
Keywords：subsoiling; return of straw; bacterial diversity; bacterial community structure; redundancy analysis
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施前耕层土壤（0~20 cm）基本理化性质：pH 8.5，有机

质 12.2 g·kg-1，全氮 0.85 g·kg-1，碱解氮 48.4 mg·kg-1，

有效磷 12.3 mg·kg-1，速效钾 172 mg·kg-1，容重 1.43 g·
cm-3，土壤紧实度1 593 kPa。
1.2 试验设计

试验于 2015 年 10 月实施，设旋耕（RT）、深松

（ST）和深松秸秆还田（STS）处理，每个处理重复 3次，

共 9 个小区，小区面积 321.75 m2（宽 9.9 m，长 32.5
m），采用随机区组试验设计。耕作处理如下：①旋耕

处理，玉米机械收获后除根茬外秸秆全部移除，采用

东方红 1GON-125 型旋耕机旋耕整地，耕作深度 15
cm；②深松处理，玉米机械收获后除根茬外秸秆全部

移除，采用 ISQ-340 型全方位深松机深松，深度 35
cm，间隔深松整地，宽度 15 cm；③深松秸秆还田处

理，玉米收获后秸秆全量翻耕（兰驼 1LF 翻转犁）入

土，采 ISQ-340型全方位深松机深松，深度 35 cm，间

隔深松整地，宽度15 cm。

试验田单作春玉米，采用当地生产栽培条件下已

经成熟的灌溉施肥制度，氮肥用尿素（含N 46%），磷

肥用磷二铵（含N 18%、P2O5 46%），施肥量为氮肥（N）
375.0 kg·hm-2、磷肥（P2O5）150.0 kg·hm2，40% 的氮肥

和全部磷肥作为基肥，于播种前结合整地施入耕层，

剩余 60%氮肥于玉米拔节期结合灌水追施。试验地

全年灌水 5次，灌溉定额 6 750 m3·hm-2，灌水分配比

例为出苗-拔节期 13%、拔节-抽雄期 22%、抽雄-乳
熟期25%、乳熟-成熟期20%、冬灌期20%。

1.3 土壤样品的采集与分析

2020年玉米收获后每个小区采用梅花布点法采

集 0~20 cm耕层土壤样品，每个土样代表各小区 5个

采样点的混合样，共 9 个土样。剔除残枝、根系、杂

草、石砾等杂物后过 2 mm筛子，一部分装入无菌塑封

袋-80 ℃保存，用于测定土壤细菌群落，一部分土壤

样品风干用于测定土壤理化性质。土壤理化性状测

定方法参照《土壤农化分析》标准方法[18]：pH采用电

位计法（水土比 2.5∶1）测定；土壤含水量（SWC）采用

烘干法测定；阳离子交换量（CEC）采用氯化铵-醋酸

铵浸提法测定；土壤有机碳（SOC）采用水合热重铬酸

钾氧化法测定；碱解氮（AHN）采用碱解扩散法测定；

有效磷（AP）采用碳酸氢钠提取-钼锑抗比色法测定；

速效钾（AK）采用乙酸铵浸提-火焰光度法测定。

1.4 土壤DNA提取及测序数据分析

土壤DNA使用MoBio PowerSoil®DNA（MoBio Lab⁃
oratories，美国）进行提取，提取过程参照说明书。使

用Nanodrop 2000分光光度计（Thermo Fisher Scientif⁃
ic，美国）测定各个重复土壤样品中基因组DNA的浓

度和纯度。用 1％琼脂糖凝胶电泳检测DNA质量，检

测合格后，构建文库。采用引物 338F（5′ -ACTCC-
TACGGGAGGCAGCA-3′）和 806R（5′ -GGACTACH⁃
VGGGTWTCTAAT-3′）对细菌 DNA 的 16S rRNA（具

有条形码的 480 bp）的 V4~V5 区段进行 PCR 扩增。

PCR反应体系参见说明书。高通量测序文库的构建

基于 Illumina Hiseq测序平台。土壤微生物DNA的提

取和土壤细菌测序委托南京集思慧远生物科技有限

公司完成。测序完成后，对有效序列进行质控、拼接

和去杂等处理，9 个样品共得到 550 806（49 352~
72 833）条高质量序列，平均长度 415 bp，用于分析细

菌群落。基于 97%的相似水平，使用UPARSE软件对

操作分类单元（Operational Taxonomic Unit，OTU）进行

聚类[19]。根据 Silva数据库，对每个 OTU 抽平后进行

物种注释和分类[20]。基于 OTUs 聚类注释结果利用

Mouthur 软件计算 Shannon 指数、Simpson 指数、ACE
指数及Chao1指数，用于评价细菌α多样性。以上过

程均委托南京集思慧远生物科技有限公司完成。

1.5 数据分析

使用 Excel 2007 软件进行数据整理，采用 SPSS
11.5软件中的双因素方差分析法（Two-way ANOVA）
对处理间各指标的平均值进行差异显著性检验（LSD
法，α=0.05）；采用皮尔森（Pearson）相关性分析表征土

壤理化性状与细菌 α多样性及细菌群落结构的相关

性；应用Origin 2021软件绘图；用 PICRUSt软件对生

态样本中的微生物群落进行功能预测分析；用Cano⁃
co 5.0软件对土壤理化性状和细菌群落进行冗余分析

（Redundancy Analysis，RDA）。

2 结果与分析

2.1 不同耕作处理对土壤养分含量的影响

不同耕作和秸秆还田方式对 0~20 cm土层土壤

理化性状的影响如表 1所示。STS较RT土壤含水量

显著增加 7.01%，但与 ST差异不显著。pH变化范围

为 8.23~8.51，STS较RT土壤 pH显著降低 3.29%。阳

离子交换量表现为 STS>ST>RT，STS 和 RT 处理差异

达到显著水平（P<0.05）。STS较RT、ST土壤有机碳显

著 增 加 26.98%、14.37%，全 氮 显 著 增 加 12.50%、

16.33%，碱解氮显著增加 43.78%、9.75%，有效磷显著

增 加 4.46%、2.66%，速 效 钾 显 著 增 加 21.07% 和

15.13%。此外，RT与 ST土壤有机碳、全氮、有效磷和
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速效钾含量差异不显著，ST碱解氮含量较RT显著增

加31.00%。

2.2 不同耕作处理土壤细菌OTU分布特征

通过对有效序列进行质控、拼接和优化，在 97%
的相似度下，得到了每个样品的 OTU 数，利用维恩

（Venn）图可以展示多样品共有和各自特有OTU数，

直观展示样品间OTU的重叠情况，如图 1所示。9个

样本共获得 542 个细菌 OTU，STS、ST 和 RT 共有的

OTU数为 190个，占OTU总数的 35.06%，特有的OTU

数分别为 352、349 和 325 个，分别占 OTU 总数的

64.94%、64.39% 和 59.96%，RT 和 ST 共有的 OTU 数

为 223 个，ST 和 STS 共有的 OTU 数为 230 个，RT 和

STS共有的OTU数为 221个。上述结果表明，STS、ST
和RT处理土壤细菌多样性存在差异且都有各自独有

的OTU。

2.3 不同耕作处理对土壤细菌群落α多样性的影响

土壤细菌 α多样性结果（表 2）表明，STS处理细

菌丰富度ACE指数和 Chao1指数显著高于RT，ST和

RT差异不显著，STS处理细菌多样性 Shannon指数显

著高于RT和 ST，RT和 ST处理的 Simpson指数显著高

于 STS，RT和 ST处理的 Simpson指数差异不显著，说

明添加秸秆可显著影响土壤细菌丰富度与多样性。

文库覆盖率代表测序深度，从表 2可看出各处理的文

库覆盖率均在 99% 以上，说明样品中的序列绝大多

数被测出。

2.4 土壤理化性质与土壤细菌α多样性的关系

由图 2 Pearson 相关性分析结果可知，细菌丰富

度 Chao1指数与土壤 pH、CEC显著负相关（P<0.05），

与 SWC极显著正相关（P<0.01），与 SOC和 TN显著正

相关（P<0.05）；ACE指数与 SWC、SOC、AHN显著正相

关（P<0.05），与CEC显著负相关（P<0.05）。细菌多样

性 Shannon指数与 CEC显著负相关（P<0.05），与 SOC
极显著正相关（P<0.01），与 TN、AHN显著正相关（P<
0.05），Simpson指数与 SWC、SOC、TN、AHN显著或极

显著负相关，与CEC显著正相关。

表1 不同处理对土壤理化性质的影响

Table 1 Effects of different treatments on soil physicochemical proporties

注：RT：旋耕；ST：深松；STS：深松秸秆还田。同列不同小写字母表示处理间差异显著（P<0.05）。下同。
Note：RT：Rotary tillage；ST：Subsoil tillage；STS：Subsoil tillage with straw return. Different small letters in the same column mean significant

difference at 0.05 level among treatments（P<0.05）. The same below.

处理
Treatment

RT
ST
STS

含水量
Soil water
content/%

17.27±3.03b
17.78±3.55ab
18.48±2.98a

阳离子交换量
Cation exchange

capacity/（cmol·kg-1）

9.07±1.65b
10.83±1.58a
11.57±1.45a

pH

8.51±0.26a
8.44±0.10ab
8.23±0.15b

有机碳
Organic carbon/

（g·kg-1）

10.97±0.57b
12.18±0.34b
13.93±0.35a

全氮
Total nitrogen/
（g·kg-1）

1.52±0.10b
1.47±0.15b
1.71±0.10a

碱解氮
Alkali-hydrolyzable
nitrogen/（mg·kg-1）

50.02±1.41c
65.53±4.80b
71.92±2.12a

有效磷
Available

phosphorus/
（mg·kg-1）

13.67±0.12b
13.91±0.52b
14.28±0.44a

速效钾
Available
potassium/
（mg·kg-1）

162.30±1.69b
170.67±4.69b
196.50±6.13a

表2 不同处理对细菌群落α多样性的影响

Table 2 Effects of different treatments on soil bacterial α-diversity
处理

Treatment
RT
ST
STS

Chao1指数
Chao1 index
707±5.15b
718±4.56ab
723±4.52a

ACE指数
ACE index

1 039.07±16.82b
1 348.43±7.00b
1 579.82±7.02a

香农指数
Shannon index

7.30±0.06c
7.66±0.16b
7.844±0.07a

辛普森指数
Simpson index
0.985±0.001a
0.980±0.004a
0.966±0.001b

文库覆盖率
Goods_coverage/%

99.8±0.001a
99.8±0.001a
99.8±0.001a

图1 不同处理土壤细菌OTU分布Venn图
Figure 1 OTU-Venn graph of bacterial community under

different treatment

Venn图形之间交叠部分数字为两个组别之间共有的OTU数。
In the Venn plots the numbers in the overlapping areas of the circles

represent the number of OTUs repeated for several samples.

—— 426



2023年3月

http://www.aed.org.cn

温美娟，等：深松和秸秆还田对灌耕灰钙土土壤细菌多样性和群落结构的影响

2.5 不同耕作处理土壤细菌群落β多样性

在OTU水平对样本的细菌群落结构进行主成分

分析（PCA），结果如图 3a所示，PC1轴和 PC2轴对样

本组成差异的贡献率分别为 39.0% 和 13.7%。相同

处理的土壤细菌群落聚集，不同处理细菌群落分布

在不同象限，说明不同处理的细菌群落存在差异。

从聚类分析结果（图 3b）可看出，ST 和 RT 处理聚为

一类，说明 RT 和 ST 处理细菌群落结构较为相似，

STS 单独聚为一类，说明深松配合秸秆还田能改变

土壤细菌群落结构。

2.6 不同耕作处理对土壤细菌分类学群落组成的影响

土壤细菌群落 OTUs 在门水平分析结果如图 4a
所示，门水平的群落结构在各处理基本相似，相对丰

度>5%的细菌门为优势菌门，包括变形菌门（Proteo⁃
bacteria）、酸杆菌门（Acidobacteria）、拟杆菌门（Bacte⁃
roidetes）、放线菌门（Actinobacteria）、绿弯菌门（Chlo⁃
roflexi），相对丰度分别为 29.33%（26.68%~32.06%）、

15.71%（11.82%~19.59%）、14.07%（13.08%~15.07%）、

8.37%（7.69%~9.05%）和 6.80%（5.95%~7.02%）。硝

化螺旋菌门（Nitrospirae）、壶菌门（Elusimicrobia）、纤

维杆菌门（Fibrobacteres）、氢食菌门（Fibrobacteres）、

广古菌门（Euryarchaeota）相对丰度在 1%~5%。与RT
和 ST相比，STS处理下变形菌门和拟杆菌门相对丰度

增加 2.72~10.40 个百分点，酸杆菌门相对丰度降低

6.98~11.10个百分点，放线菌门、绿弯菌门各处理间

差异不显著。

土壤细菌群落在属水平的分析结果如图 4b 所

示，属水平的各处理群落结构也基本相似，相对丰

度 >1% 的芽孢杆菌属（Bacillus）、酸杆菌属（Acidi⁃

bacter）、假节杆菌属（Pseudarthrobacter）、黄杆菌属

（Flavobacterium）、小梨菌属（Pirell）为优势均属，相对

丰度分别为 9.63%（9.07%~10.38%）、9.12%（8.80%~
10.29%）、7.07%（6.46%~8.11%）、7.59%（6.40%~
9.76%）、1.99%（1.23%~2.76%）。与 RT 和 ST 相比，

STS处理下芽孢杆菌属、酸杆菌属、假节杆菌属、黄杆

菌属的相对丰度增加 0.52~4.13个百分点，小梨菌属

相对丰度在各处理间差异不显著。另外，相对丰度

0.5%~1% 的部分菌属，如假黄单胞菌属（Pseudoxan⁃

thomonas）、农杆菌属（Agromyces）在 STS 处理中显著

SOC：土壤有机碳；AHN：碱解氮；SWC：土壤含水量；TN：全氮；AP：有效
磷；AK：速效钾；CEC：阳离子交换量；*P<0.05，**P<0.01。下同。

SOC：Soil organic carbon；AHN：Alkali-hydrolyzable nitrogen；SWC：Soil
water content；TN：Total nitrogen；AP：Available phosphorus；AK：

Available potassium. *P<0.05，**P<0.01. The same below.
图2 土壤细菌α多样性与土壤理化性质的相关关系

Figure 2 Correlation relationship between bacterial diversity and
soil physicochemical properties

图3 土壤细菌群落结构主成分分析（a）和聚类分析（b）
Figure 3 Principal component（a）and clustering（b）analysis of soil bacterial community structure
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高于RT和 ST处理，增幅为 0.11~0.15个百分点，RT处

理粪肠球菌属（Ohtaekwangia）相对丰度较 STS处理增

加0.06个百分点。

2.7 土壤理化性状与细菌群落相对丰度的相关性

2.7.1 相关性热图分析

图 5为细菌群落在门水平和属水平相对丰度的

Pearson相关性热图。在门水平（图 5a）上，拟杆菌门

与土壤 pH呈显著负相关，与 AHN、SWC、SOC、TN显

著或极显著正相关；绿弯菌门与土壤 pH极显著正相

关；酸杆菌门与TN极显著负相关；纤维杆菌门与 SOC
极显著负相关，与 AK 极显著正相关；氢食菌门与

SOC、AHN显著负相关，与AK显著正相关；广古菌门

与SOC显著正相关。

在属水平（图 5b）上，单胞杆菌属与土壤 pH极显

著正相关，与 SOC显著负相关；酸杆菌属与 SWC显著

正相关；芽孢杆菌属与AHN显著正相关；假黄单胞菌

a：门水平 Pro：变形菌门Proteobacteria；Aci：酸杆菌门Acidobacteria；Bac：拟杆菌门Bacteroidetes；Act：放线菌门Actinobacteria；Chl：绿弯菌门
Chloroflexi；Nit：硝化螺旋菌门Nitrospirae；Elu：壶菌门Elusimicrobia；Fib：纤维杆菌门Fibrobacteres；Hyd：氢食菌门Hydrogenedentes；

Eur：广古菌门Euryarchaeota；Others：其他。
b：属水平 Bac：芽孢杆菌属Bacilus；Aci：酸杆菌属Acidibacter；Psea：假节杆菌属Pseudarthrobacter；Fla：黄杆菌属Flavobacterium；Pir：小梨菌属

Pirellula；UTCFX1：UTCFX1属；Ell：Ellin6067属；Pae：多黏类芽孢杆菌属Paenibacillus；Nit：硝化螺旋菌属Nitrospira；Azo：固氮菌属Azoarcus；IS44：
IS-44属；Mes：中生根瘤菌属Mesorhizobium；Adh：黏附杆菌属Adhaeribacter；Bra：慢生根瘤菌属Bradyrhizobium；Ped：单胞杆菌属Pedobacter；

Pseo：假黄单胞菌属Pseudoxanthomonas；Oht：粪肠球菌属Ohtaekwangia；Agr：农杆菌属Agromyces；SZB85：SZB85属；Others：其他；
Unassigned：未分类；*P<0.05.下同The same below.

图4 不同处理下土壤细菌在门水平（a）和属水平（b）的相对丰度

Figure 4 Relative abundance of bacterial community on phylum（a）and genus level（b）

图5 土壤理化性状与细菌门水平（a）和属水平（b）相对丰度的相关性热图

Figure 5 Correlation heatmap between bacterial phylum（a），genus（b）relative abundance and soil physicochemical properties
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属与 SWC、CEC 极显著正相关；中生根瘤菌属、黏附

杆菌属与 SOC极显著正相关；小梨菌属与AHN显著

正相关；多黏类芽孢杆菌属与 SWC、CEC 显著正相

关；农杆菌属与土壤 pH极显著负相关；硝化螺旋菌属

与TN显著正相关；IS-44属与 SOC、AK显著或极显著

正相关。

2.7.2 土壤理化性状与细菌群落相对丰度冗余分析

如图 6冗余分析结果所示，在门水平（图 6a）上，

两个排序轴共同解释了细菌群落变异的 85.50%。土

壤环境因子 SOC、CEC对细菌门水平群落影响达到极

显著水平（P<0.01），土壤 pH、SWC对细菌门水平群落

结构的影响达到显著水平（P<0.05），TN、SWC、SOC、
AP、AHN、AK 主要影响了 ST、STS 处理细菌群落变

异，CEC、pH 主要影响了 RT 处理细菌群落的变异。

在属水平（图 6b）上，两个排序轴共同解释了细菌群

落变异的 79.31%。土壤环境因子 pH、SOC和 SWC对

细菌属水平群落影响达到极显著水平（P<0.01），AK
显著影响了细菌属水平群落（P<0.05），pH、CEC主要

驱动了 RT 和 ST 处理细菌群落结构变异，而 TN、

SWC、SOC、AP、AHN、AK是驱动 STS处理细菌群落结

构变异的主要因素。

2.8 土壤细菌PICRUSt功能预测

土壤微生物具有广泛的生态生理特性，通过PIC⁃
RUSt预测（表 3）发现，土壤细菌一级功能主要有新陈

代谢、遗传信息处理、环境信息、细胞过程、有机系统

和人类疾病 6 类，新陈代谢为主要功能，相对丰度

注：同行不同小写字母表示处理间差异显著（P<0.05）。
Note：Different small letters in the same row meant significant difference at 0.05 level among treatments.

一级功能Level Ⅰ function
新陈代谢Metabolism

遗传信息处理Genetic information processing
环境信息Environmental information processing

细胞过程Cellular processes
人类疾病Human diseases
有机系统Organic system

RT
49.77±0.06a
16.37±0.06a
13.13±0.05b
4.70±0.01a
1.00±0.01a
0.80±0.01a

ST
49.93±0.12a
16.33±0.11b
13.30±0.17b
4.60±0.10b
0.90±0.01a
0.80±0.01a

STS
49.93±0.56a
16.03±0.12b
13.77±0.12a
4.77±0.06a
0.97±0.01a
0.80±0.01a

表3 不同处理土壤细菌一级功能基因相对丰度（%）

Table 3 Relative abundance of primary functional genes of soil bacteria in different treatments（%）

图6 土壤理化性状与细菌门水平（a）和属水平（b）相对丰度的冗余分析

Figure 6 Redundancy analysis between bacterial phylum（a），genus（b）relative abundance and soil physicochemical properties

蓝色箭头代表物种，红色箭头表示环境影响因子，箭头的长短代表环境因子对物种群落影响程度的大小。
The blue arrows represent the species，while the red arrows represent the environmental impact factors；the length of the arrow represent the impact of

environmental factors on the species data.
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49.77%~49.93%，处理间差异不显著；遗传信息处理

相对丰度在RT处理显著高于 ST和 STS处理；环境信

息相对丰度在 STS处理显著高于RT和 ST处理，人类

疾病、细胞过程、有机系统相对丰度在各处理间差异

不显著。

3 讨论

3.1 不同耕作处理对土壤理化性状的影响

由于气候、地形、土壤类型和农田管理方式的不

同，耕作措施对土壤养分积累和土壤肥力影响的效果

不同。本研究表明，深松秸秆还田增加了土壤水分，

这与周正萍等[21]的研究结果一致。深松耕作较旋耕

对土壤扰动程度更小，有利于形成良好的土壤结构，

增加土壤的储水能力，而且秸秆覆盖减少了农田水分

蒸发[22]，深松秸秆还田可增加土壤有机碳、土壤有效

磷、速效钾、全氮及碱解氮含量，这与以往研究结

果[23-25]一致，主要原因一是秸秆还田可缓解深松引起

的表层土壤紧实问题，促进秸秆与土壤充分接触，在

土壤微生物作用下，激发土壤原有机质的矿化或分

解[26]；二是深松秸秆还田改善了土壤温度和湿度，提

高了土壤微生物活性，加速了秸秆腐解，促进了秸秆

碳、氮养分的释放，提高了碳、氮养分的有效性，减少

了养分的固定[27]。但也有研究表明，深松、免耕等保

护性耕作措施造成表层土壤紧实，影响气体和水分含

量，改变微生物的微生境，降低土壤活性碳库和氮库

含量，减少土壤中作物可利用养分含量[28]，这可能与

区域气候因素有关。刘长江等[29]的研究表明，深松对

盐碱化旱地土壤有较好的改良效果，本研究也得出相

似结论，深松秸秆还田降低土壤 pH值，这与深松秸秆

还田增加了表层有机质的累积和电解质浓度有关[28]。

本研究结果表明，深松秸秆还田增加了 0~20 cm土层

土壤阳离子交换量，Govaerts等[30]研究认为耕作措施对

0~15 cm土层阳离子交换量无显著影响，但耕作结合

秸秆还田可显著增加0~5 cm土层阳离子交换量。

3.2 不同耕作处理对土壤细菌多样性的影响

田间管理改变了土壤生态过程，进而影响土壤微

生物的生长环境和微生物多样性。土壤微生物多样

性越高，土壤生态系统越稳定，土壤越健康[31]。高洪

军等[32]研究发现，秸秆深翻还田和覆盖还田能改善表

层和亚表层土壤微生物群落结构和多样性，李景等[33]

研究发现，小麦-花生轮作下，传统耕作的土壤细菌

多样性指数低于免耕和深松覆盖，但也有研究指

出[34]，长期深松会使表层土壤板结，减小了土壤孔隙

度，降低了土壤通气性和有机碳的可利用率，不利于

土壤微生物多样性的增加。本研究结果表明，深松秸

秆还田增加了土壤细菌丰富度和均匀度，可能是由于

深松秸秆还田相对于旋耕对土壤扰动较小，为细菌群

落的生存提供了适宜的土壤环境，作物秸秆为细菌生

长提供了新鲜的碳源和氮源，C/N值增高，较高的土

壤肥力促进了土壤细菌的繁殖，从而增加了细菌多样

性。土壤微生物多样性与土壤环境因子密切相关。

Wang等[35]研究发现土壤水分和有机质是影响土壤细

菌群落多样性变化的主要因素，本研究也发现，土壤

水分、有机质、CEC都与土壤丰富度指数和多样性指

数显著相关。基于OTUs丰度的细菌群落结构主成分

分析表明，深松、旋耕与深松秸秆还田处理土壤细菌

群落结构有明显的差异，根本原因是处理间土壤养分

水平的差异使土壤细菌群落多样性发生改变。

3.3 不同耕作处理对土壤细菌群落结构的影响

本研究结果表明，土壤变形菌门、拟杆菌门、绿弯

菌门、放线菌门和酸杆菌门为灰钙土细菌优势群落，

对盐碱地土壤具有较强的环境适应性。深松和秸秆

还田对土壤扰动小，使土壤碳氮养分有效性增大，为

微生物的繁殖和生长提供了丰富的养分资源和水分

条件，使得土壤变形菌门、拟杆菌门、绿弯菌门等富营

养型细菌相对丰度显著增加，而酸杆菌门相对丰度显

著降低，可能是因为酸杆菌门属于贫营养型细菌且对

pH非常敏感，养分水平低的土壤环境更有利于其生

存[36]。在属分类水平，芽孢杆菌属、酸杆菌属、假节杆

菌属、黄杆菌属、小梨菌属为优势菌属，这与王晓菲

等[37]在陇中黄绵土上的研究结果相似。深松秸秆还

田增加了土壤芽孢杆菌属、假节杆菌属的相对丰度。

这是因为深松秸秆还田土壤结构好、水肥利用率高，

促进了土壤芽孢杆菌属、假节杆菌属的生长和繁殖，

而芽孢杆菌属也可促进土壤有机质和脂类物质的分

解，提高土壤肥力[38]。与旋耕和深松相比，深松秸秆

还田显著增加了土壤假黄单胞菌属、农杆菌属相对丰

度，因为假黄单胞菌属、农杆菌属与土壤含水量呈正

相关，因此土壤含水量的高低可能影响假黄单胞菌

属、农杆菌属的相对丰度。Zhang等[39]研究发现，干旱

区土壤水分的有效性是影响细菌生长繁殖、植物残体

分解和养分矿化的主要因子。本研究发现，引黄灌区

盐碱地灰钙土土壤细菌主要功能是新陈代谢，这是因

为土壤微生物主要是通过其代谢活动来参与土壤的

物质循环与转化，调控生物体的代谢过程[40]，Ma等[41]

研究发现，免耕可改善土壤微生物群落的生态功能，
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本研究发现深松秸秆还田较深松和旋耕处理显著提

高了土壤环境信息的相对丰度，这可能与深松秸秆还

田较高的土壤肥力和土壤细菌多样性有关。

3.4 土壤理化性状对土壤细菌群落的影响

细菌的生长繁殖和生物活性受到农作措施和土

壤理化性状的显著影响，孙孟琪等[42]研究了不同耕作

和秸秆还田下黑钙土细菌群落变化，结果表明 pH、有

机质、有效氮是细菌群落结构变化的主要驱动因子，

刘子涵等[43]的研究表明，不同覆盖下塿土土壤细菌群

落组成与土壤养分含量密切相关，其中酸杆菌门与硝

态氮和有机质含量显著正相关，拟杆菌门与碱解氮、

全氮、硝态氮显著正相关。本研究相关性分析表明，

拟杆菌门、绿弯菌门及单胞杆菌属等相对丰度较高的

细菌种群与土壤 pH、含水量、有机碳、全氮、碱解氮等

土壤养分显著正相关，表明较高的土壤养分含量会增

加土壤中细菌群落的相对丰度，这是土壤肥力、土壤

环境和土壤细菌群落协同作用的结果。但也有研究

发现在砂质麦田，较高的土壤含水量和氮水平反而降

低了拟杆菌门相对丰度[44]，这可能与土壤类型和作物

类型等因素有关。Wang等[35]的研究表明，不同耕作措

施下土壤质地是造成不同细菌群落变化的主要因素，

因为土壤质地显著影响土壤水分和养分状况，本研究

得出土壤有机碳、pH、土壤含水量、阳离子交换量和速

效钾是影响土壤细菌群落的主要环境因子，这可能与

盐碱地灰钙土特殊的生境有关。因此，可通过增加土

壤有机质、土壤含水量，调节土壤酸碱度来驱动土壤生

物群落结构。盐碱土壤功能微生物群落与环境因子

间的相互关系也是今后研究的重点。

4 结论

（1）深松秸秆还田能显著提高土壤肥力以及土壤

细菌多样性和丰富度，土壤环境因子中的 pH、有机

碳、含水量、阳离子交换量、全氮、碱解氮显著影响细

菌α多样性。

（2）不同耕作方式和秸秆还田方式下土壤优势细

菌菌群结构组成变化较小，与旋耕和深松相比，深松

秸秆还田土壤优势菌变形菌门、拟杆菌门相对丰度增

加 2.72~10.40 个百分点，酸杆菌门相对丰度降低

6.98~11.10个百分点，芽孢杆菌属、酸杆菌属、假节杆

菌属、黄杆菌属相对丰度增加0.52~4.13个百分点。

（3）土壤有机碳、pH、含水量、阳离子交换量和有

效钾是影响盐碱地灰钙土土壤细菌群落的主要环境

因子。
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