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不同有机肥对沙田柚果园土壤细菌群落结构的影响
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摘要：为促进沙田柚栽培环境的人工调节，利用高通量测序技术，研究５种有机肥处理沙田柚果园土壤细菌多

样性和群落结构的变化，同时对土壤主要成分进行分析。结果表明：本研究共获得ＯＴＵｓ总数５１３８３个，至

少涵盖了４７门６５纲１４５目２８７科７７２属的细菌。多样性分析表明，门分类水平沙田柚果园土壤细菌优势类

群差异不大，变形菌门、厚壁菌门、拟杆菌门、放线菌门、绿弯菌门和酸杆菌门为沙田柚果园土壤的优势细菌

类群；在属水平分析，优势菌群在不同样本中差异较大，在沼气渣处理的样本中，链球菌属丰度最高，达

８．６２％，花生麸处理的样本中，犆犺狌犼犪犻犫犪犮狋犲狉的丰度最高，达１７．９７％，在猪粪处理的样本中，乳酸菌属和黄杆

菌属的丰度最高，为７．８３％和５．２６％；在种水平的研究发现，有机肥施用降低了犘狊犲狌犱狅犿狅狀犪狊犮犻狋狉狅狀犲犾犾狅犾犻狊的

相对丰度，同时有机肥施用提高了潜在益生菌犛狋犲狀狅狋狉狅狆犺狅犿狅狀犪狊的相对丰度，粪便来源有机肥提高了３种动

物性致病菌的相对丰度，冗余分析发现，７５．１７％的细菌群落变化可以被选取的环境因子所解释。本研究证明

了有机肥的施用改变了沙田柚果园土壤的理化性质、微生物群落结构和多样性，不同有机肥对沙田柚果园土

壤细菌群落结构和多样性有不同的影响。

关键词：有机肥；高通量测序；细菌多样性；柚子园土壤

　　沙田柚（犆犻狋狉狌狊犵狉犪狀犱犻狊ｖａｒ．狊犺犪狋犻狀狔狌）具有

较高的经济价值和较强的适应性，在我国广西、广
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东、四川和重庆等地广泛种植［１］。在沙田柚的种

植过程中，合理施肥是实现沙田柚丰产、优质的重

要保障，在柑橘类果树的生产中有机肥的施用可

以提高果实的风味品质［２］，因此有机肥的施用在

沙田柚生产上具有重要的意义。施肥除对土壤肥

力有影响外，对土壤微生物的群落结构和多样性

同样有显著的影响［３４］，而微生物对土壤中的养分

循环和物质转化有驱动作用［５］。因此，对不同有

机肥施用后土壤微生物的群落和多样性的变化进

行研究，对人工调节沙田柚栽培果园的微环境具

有重要意义。
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　　在土壤生态系统中，微生物是重要的组成部

分［６］，在土壤中，微生物直接影响植物根系的生长

和代谢，进而影响植物养分的吸收和植物的健

康［７］。研究表明，通过施用生物有机肥的方法，可

以改良土壤微生物的群落结构，有效减轻植物病

害的发生［３，８］。刘艳等［９］在玉米中的研究表明，

有机肥可以提高盐碱土中的微生物数量，提高玉

米抗盐碱能力。顾美英等［１０］利用高通量测序的

方法对施肥后土壤微生物的变化进行了一系列的

研究，但不同有机肥处理下，土壤微生物群落变

化，仍需深入分析。

本研究根据调研数个农场农民的施肥方法及

施肥量，同时结合容县土肥站“土专家”施肥意见，

在沙田柚果园设置不同有机肥处理，利用高通量

测序的方法探究土壤微生物对不同有机肥响应的

差异，并对土壤理化性质的变化进行分析，以期对

沙田柚栽培土壤有机肥的合理施用提供参考。

１　材料与方法

１．１　材料

本研究于２０１９年２－６月在玉林市容州镇五

一柚 场 进 行（１１１．３３°Ｅ，２２．５５°Ｎ，最 高 海 拔

１５１ｍ），该区域为国家地理标志农产品容县沙田柚

的产区，柚场栽培约２０００株同一品种的２０～３０年

生成熟沙田柚果树，栽培密度为２５株·６６７ｍ２。

１．２　方法

１．２．１　试验设计　供试有机肥为容县土肥站依

据有经验农户指导所提供，试验共设５种有机肥

处理，包括处理Ａ：未施肥对照；处理Ｂ：沤制过的

花生麸；处理Ｃ：直接坑埋苕子生草；处理Ｄ：发酵

至无明显异味的鸡粪；处理Ｅ：猪粪尿沼气渣；处

理Ｆ：发酵至无明显异味的猪粪。每处理选择

３株大小均一的沙田柚果树，每个处理施肥

４０ｋｇ·株
１，施肥于２０１９年２月中旬进行，施肥方

法为树冠边缘处环施深翻入土壤。除生草样本

外，沤制发酵的样本取３户农户进行有机质和总

氮的测定，３户农户之间有机质和总氮无显著性

差异，证实本研究有机肥具有普遍代表性（有机肥

有机质均＞４５％，总氮＞３０ｇ·ｋｇ
１）。

１．２．２　样品采集方法　２０１９年６月１０日对

１８个样品进行取样，取样远离施肥区，于树体至

树冠中间处，采用５点法取样，去除土壤表层杂

物，取１０～２０ｃｍ土壤样品，用于细菌测序及土壤

理化性质测定。

１．２．３　 基因组 ＤＮＡ 的提取和扩增 　 采用

ＣＴＡＢ方法对样本的基因组ＤＮＡ进行提取，检

测纯度和浓度后，加入无菌水稀释至１ｎｇ·μＬ
１。

使用Ｂａｒｃｏｄｅ的特异引物（５１５Ｆ和８０６Ｒ），利用

ＮｅｗＥｎｇｌａｎｄＢｉｏｌａｂｓ公司高保真酶进行 ＰＣＲ

扩增。

１．２．４　高通量测序　测序委托北京诺禾致源科

技有限公司完成。使用Ｔｈｅｒｍｏｆｉｓｈｅｒ公司的Ｉｏｎ

ＰｌｕｓＦｒａｇｍｅｎｔＬｉｂｒａｒｙＫｉｔ４８ｒｘｎｓ建库试剂盒

进行文库的构建，构建好的文库经过 Ｑｕｂｉｔ定量

和文库检测合格后，使用 Ｔｈｅｒｍｏｆｉｓｈｅｒ的Ｉｏｎ

Ｓ５ＴＭＸＬ进行上机测序。

１．２．５　土壤理化性质的测定　土壤ｐＨ 采用便

携式土壤ｐＨ计测定；土壤无机磷、速效钾、硝态

氮和铵态氮，４个土壤理化指标均利用齐一生物

科技有限公司试剂盒提取测定。

１．２．６　数据分析　土壤数据利用Ｅｘｃｅｌ２０１３录

入后，用ＳＰＳＳ２３处理；ＯＴＵ 聚类利用 Ｕｐａｒｓｅ

软件完成；Ａｌｐｈａ多样性指数和 ＢｅｔａＤｉｖｅｒｓｉｔｙ

使用Ｑｉｉｍｅ软件（Ｖｅｒｓｉｏｎ１．９．１）计算；使用Ｒ软

件（Ｖｅｒｓｉｏｎ ２．１５．３）绘 制 ＰＣＡ，ＰＣｏＡ 和

ＮＭＤＳ图。

２　结果与分析

２．１　不同有机肥处理对细菌群落多样性的影响

本研究中１８个样品共获得１４９５８３７条序列，

经过质控过滤后，获得有效序列为１４１３５７７条，

有效序列比例为９４．５０％。累计获得碱基数目为

３５８５１７６８４ｎｔ，获得的 ＯＴＵｓ总数为５１３８３，至

少涵盖４７个门，６５纲，１４５目，２８７科，７７２属，

１８个样本的ＯＵＴｓ数目在２０６８～３９５６，对照样

本Ａ１的ＯＴＵｓ数目最大，沼气样本Ｅ３的最小。

各组 别 ＯＴＵｓ 数 目 的 稀 释 曲 线 已 趋 向 平

坦（图１），表明测序数据合理。

为对各样本组的ＯＴＵｓ进行研究，样本均一

化处理后，以９７％的一致性（Ｉｄｅｎｔｉｔｙ）进行ＯＴＵｓ

聚类，基于聚类结果，对不同样本组共有、特有的

ＯＴＵｓ绘制维恩图（图２），合计１６８７个ＯＴＵｓ为

６组沙田柚果园土壤所共有，处理 Ａ对照土壤特

有的ＯＴＵｓ最多，为８４５个，处理Ｂ花生麸特有

的ＯＴＵｓ最少，为７８个。

α多样性由ＡＣＥ指数、Ｃｈａｏ１指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ

指数和Ｓｈａｎｎｏｎ指数反映，ＡＣＥ指数和 Ｃｈａｏ１

指数主要反映微生物群落的丰富度。本研究中对
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Ａ：对照；Ｂ：花生麸；Ｃ：生草；Ｄ：鸡粪；Ｅ：沼气渣；Ｆ：猪粪

图１　各组样本的稀释曲线

照的丰富度和多样性最高，在有机肥处理的组别

中，生草处理的组别 ＡＣＥ指数和Ｃｈａｏ１指数较

高，沼气渣处理的组别低，Ｓｉｍｐｓｏｎ指数在各组别

中差异不大，Ｓｈａｎｎｏｎ指数在有机肥处理中鸡粪

处理最高，结果表明，生草有机肥和对照处理具有

较高的细菌多样性和丰富度。

图２　ＯＴＵ分布花瓣图

表１　土壤细菌多样性指数

处理 Ｓｈａｎｎｏｎ菌群多样性指数 Ｓｉｍｐｓｏｎ指数 Ｃｈａｏ１群落丰富度指数 ＡＣＥ物种丰富度指数

Ａ对照 ９．３２８ ０．９９３ ３３３４．９３３ ３４１４．３６９

Ｂ花生麸 ８．３７１ ０．９８９ ２６４５．１７９ ２８０７．８２３

Ｃ生草 ８．６１６ ０．９９０ ３０４５．１１８ ３１３２．１０９

Ｄ鸡粪 ８．９０４ ０．９９３ ２７６２．７ ２８５３．５０２

Ｅ猪粪尿沼气渣 ７．７２４ ０．９６６ ２４８７．４３６ ２５８０．２０８

Ｆ猪粪 ８．４８４ ０．９８７ ２７８８．５５５ ２９１５．２４５

２．２　沙田柚栽培土壤优势菌群分布

２．２．１　细菌群落结构　主坐标分析（Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ

ＣｏｏｒｄｉｎａｔｅｓＡｎａｌｙｓｉｓ，ＰＣｏＡ）的样本距离可以表

示物种的组成结构，本研究中ＰＣ１和ＰＣ２共解释

变量的５１．００％。由图３可知，不同的有机肥施

肥处理的样本均与对照处于不同象限，有机肥显

著改变了细菌的群落结构。

２．２．２　细菌门分类及聚类分析　由于不同有机

肥处理改变了细菌的群落结构，选择Ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ

Ｕｎｉｆｒａｃ距离的ＵＰＧＭＡ聚类树在门分类水平上

对６组处理进行分析，由图４可知，对照和施肥处

理被分为两个大类，花生麸和鸡粪、沼气渣和猪粪

的处理分别被分到两个小类中。对其具体分析发

现，在沙田柚果园栽培土壤中，相对丰度最高的是

变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ），其次为厚壁菌门（Ｆｉｒ

ｍｉｃｕｔｅｓ），再次为拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）和放线

菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ），这些优势类群占沙田柚栽

培土壤细菌总量的５０％以上。

图３　不同有机肥施肥处理下沙田柚果园

土壤细菌群落结构的主坐标分析
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图４　细菌门分类水平的聚类图（坐标尺代表非加权距离）

２．２．３　细菌属分类水平比较　在属分类水平分

析本研究的１８个样品中共获得至少７７３个属，对

相对丰度前３０的属作图。由图５可知，不同有机

肥处理改变了细菌的群落结构，链球菌属（犛狋狉犲狆

狋狅犮狅犮犮狌狊）的相对丰度在处理Ｅ沼气渣、处理Ｆ猪

粪两种来源的有机肥处理的土壤中较高，分别达

到８．６２％和０．８７％；犆犺狌犼犪犻犫犪犮狋犲狉在处理Ｂ花生

麸来 源 的 有 机 肥 土 壤 相 对 丰 度 最 高，达 到

１７．９７％；乳酸菌属（犔犪犮狋狅犫犪犮犻犾犾狌狊）在处理Ｃ生草

和处理Ｆ猪粪来源的有机肥土壤中相对丰度最

高，达５．９５％和６．６２％；黄杆菌属（犚犺狅犱犪狀狅犫犪犮狋

犲狉）在处理Ａ对照中和处理Ｅ猪粪尿沼气渣来源

有机肥处理的土壤中具有较高的相对丰度，达

５．２６％和７．８３％。此外，在全部有机肥处理的样

本中的ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉａｌｅｓ和犜狌狉犻犮犻犫犪犮狋犲狉

两个属的相对丰度值均高于对照。

图５　细菌属分类水平的比较

２．３　土壤样本高丰度细菌潜在功能分析

对单个样本中丰度较高（＞０．１％）的属、种进

行分析，在全部样本中合计得到１３３个高丰度属，

５８个高丰度种。

对潜在致病菌研究发现，有６个植物病原菌

重要的属在沙田柚种植土壤中被发现，这６个属

是假单胞菌属（犘狊犲狌犱狅犿狅狀犪狊）、红球菌属（犚犺狅犱狅

犮狅犮犮狌狊）、芽孢杆菌属 （犅犪犮犻犾犾狌狊）、链丝（霉）菌
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属（犛狋狉犲狆狋狅犿狔犮犲狊）、雷尔氏菌属（犚犪犾狊狋狅狀犻犪）和黄

单胞菌属（犡犪狀狋犺狅犿狅狀犪狊）
［１１１２］。对其具体分析发

现 犘狊犲狌犱狅犿狅狀犪狊犮犻狋狉狅狀犲犾犾狅犾犻狊
［１３］、犚犺狅犱狅犮狅犮犮狌狊

犳犪狊犮犻犪狀狊
［１４］、犘狊犲狌犱狅犿狅狀犪狊犮犻犮犺狅狉犻犻

［１５１６］，这３个

种可能是沙田柚栽培的潜在致病种，其中犘狊犲狌犱

狅犿狅狀犪狊犮犻狋狉狅狀犲犾犾狅犾犻狊在对照中的相对丰度较有机

肥施用的样品高。

对潜在动物性致病菌进行分析发现，居泉沙

雷菌（犛犲狉狉犪狋犻犪犳狅狀狋犻犮狅犾犪）在所有的样本中均有检

测到，不同样本之间没有数量级上的差异。大肠

杆菌（犈狊犮犺犲狉犻犮犺犻犪犮狅犾犻）在鸡粪、猪粪尿沼气渣和

猪粪土壤样本中相对丰度高，在粪便来源的有机

肥土壤样本相对丰度均在０．３％以上，尤其是猪

粪尿沼气渣来源有机肥土壤样本中相对丰度达

２．２５％，泉居沙雷菌（犛犲狉狉犪狋犻犪犳狅狀狋犻犮狅犾犪）和奇异

变形杆菌（犘狉狅狋犲狌狊犿犻狉犪犫犻犾犻狊）在粪便来源的有机

肥土壤样本中，相对丰度超过０．２％，且没有在其

他样本中检测到，这一结果说明农家处理的动物

粪便来源有机肥可能有造成土壤和地下水污染的

风险。

对潜 在 益 生 菌 研 究 发 现，荚 膜 红 细 菌

（犚犺狅犱狅犫犪犮狋犲狉犮犪狆狊狌犾犪狋狌狊）在对照和生草有机肥

土壤中的相对丰度高于其他样本（１％和０．１％），

该细菌在环境中有潜在的固氮功能。寡养单胞菌

（犛狋犲狀狅狋狉狅狆犺狅犿狅狀犪狊）在施用有机肥的土壤中的丰

度更高，该菌在土壤和植物中有促进植物生长和

保护植物根系的能力［１７］。乳球菌（犔犪犮狋狅犮狅犮犮狌狊

犾犪犮狋犻狊）在生草来源的有机肥土壤中相对丰度高于

其他样本，数值为０．４１％，产生这一现象的原因

可能是生草在厌氧环境中降解所致。

２．４　环境因素对沙田柚果园土壤细菌群落结构

的影响

　　有机肥的施用可以显著改良土壤的肥力，在

各施肥处理中测定的土壤氨态氮、硝态氮、无机磷

和速效钾都显著高于对照，花生麸处理土壤的无

机磷、速效钾和硝态氮含量最高（表２）。

表２　不同有机肥沙田柚栽培土壤理化性质

处理 氨态氮／（ｍｇ·ｋｇ１） 硝态氮／（ｍｇ·ｋｇ１） 无机磷／（ｍｇ·ｋｇ１） 速效钾／（ｍｇ·ｋｇ１）

Ａ对照 ６２．５０±１．５６ｃ １５．８７±０．９２ｂ ５７．３３±５．２８ｄ ４３．８９±７．０６ｄ

Ｂ花生麸 １２３．０７±１７．２９ａ ７８．６７±１３．６３ａ １３３．７９±０．８６ａ ３６０．１８±３５．０２ａ

Ｃ生草 ９３．１８±１１．１２ａｂ ２８．３９±０．５７ｂ ９５．２３±２．３６ｃ ２１８．１０±１９．８７ｃ

Ｄ鸡粪 ９２．６３±５．７０ａｂ ７２．９２±５．６０ａ １２５．７５±２．５０ａｂ ２７３．４６±７．５７ｂ

Ｅ猪粪尿沼气渣 １２４．０４±１８．３３ａ ６１．４５±５．０８ａ １２３．８５±３．０３ｂ ３００．３５±２．０２ｂ

Ｆ猪粪 ８０．２７±２．８０ｂ ７４．０７±１．７５ａ １１８．０２±２．７２ｂ ２７７．５４±４．０４ｂ

　　注：不同小写字母表示处理间差异显著（犘＜０．０５）。

　　由图６可知，在种分类水平上将土壤细菌群

落与已测定的土壤的生理指标进行冗余分析，

７５．１７％的细菌群落变化可以被选取的环境因子

所解释。

３　讨论

有机肥的施用可以提高柑橘类果实的风味品

质［１，１８］，本课题组在沙田柚主产区容县的调研也

证实了这一点。调研发现，近年有机肥的施用显

著提高了容县沙田柚的品质，尤其是花生麸的施

用在沙田柚的品质形成中起到了非常重要的作

用。同时容县政府对沙田柚种植大户提供了有机

肥的补贴，有机肥施用在容县得到大面积的推广。

鉴于此背景，本研究选用沙田柚种植地最常见的

５种有机肥，选择农技推广员及有经验的果场施

用的有机肥量进行试验处理，施肥９０ｄ后，基于

高通量测序技术对沙田柚栽培土壤细菌多样性进

行研究。本研究发现，有机肥的施用改变了沙田

柚栽培土壤的细菌含量和群落结构，不同的有机

肥处理后，土壤细菌的多样性及其群落结构发生

了变化，这一结论与前人的研究相似［１９］。但本研

究中，未施肥的沙田柚果园土壤微生物多样性指

数最高，猪粪尿沼气渣的最低。这一研究结果同

大多数有机肥施用后，土壤微生物变化趋势不同，

在樱桃、芒果和烤烟等作物中的研究多为有机肥
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施用提高了土壤微生物的含量及多样性［３，２０２１］。

产生这一现象的原因可能是农技员常用的施肥量

较大，施肥后９０ｄ土壤并未完全恢复或有机肥施

用量过大导致，仍需要对其进行深入研究，本研究

中，生草处理组的ＡＣＥ指数和Ｃｈａｏ１指数较高，

说明在生产中果园种植苕子生草而后直接填埋作

为肥料，对土壤生态的保护可能有积极的作用。

在沙田柚果园土壤中，在门分类水平对其分

析发现不同处理的优势菌均为变形菌门（Ｐｒｏ

ｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、厚 壁 菌 门 （Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）、拟 杆 菌

门（ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）和放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ），

证明了土壤和种植的作物类型影响土壤的优势类

群，这一结果与前人的研究结果类似［２２２５］。但在

属分类水平比较，不同处理之间差异较大，这些差

异的产生可能与有机肥的来源以及有机肥处理的

方式有关，证明了有机肥处理在细菌分类学不同

的分类水平上对细菌群落影响不同。这一结果与

前人研究全氮与微生物的关系结果类似，前人在

研究氮对细菌群落的影响发现，全氮显著影响

ＯＴＵ，但在门分类水平上，全氮对细菌相对丰度

无显著影响［２６］。

图６　不同施肥处理环境因子对细菌群落结构的冗余分析

　　本研究对沙田柚栽培土壤中高丰度细菌的

属、种进行分析，发现了犘狊犲狌犱狅犿狅狀犪狊犮犻狋狉狅狀犲犾犾狅

犾犻狊、犚犺狅犱狅犮狅犮犮狌狊犳犪狊犮犻犪狀狊和犘狊犲狌犱狅犿狅狀犪狊犮犻犮犺狅

狉犻犻这３个种潜在致病种在沙田柚栽培土壤中有

较高的丰度，这３个种在其他植物中也有致病的

报道［２７］，且有机肥施用的土壤中 犘狊犲狌犱狅犿狅狀犪狊

犮犻狋狉狅狀犲犾犾狅犾犻狊的丰度低于对照样本，证明了有机肥

施用有潜在的降低植物病害的功能。在沙田柚栽

培土壤中，粪便来源有机肥处理的样本中犈狊犮犺犲

狉犻犮犺犻犪犮狅犾犻、犛犲狉狉犪狋犻犪犳狅狀狋犻犮狅犾犪和犘狉狅狋犲狌狊犿犻狉犪犫犻

犾犻狊有较高的丰度，其中犈狊犮犺犲狉犻犮犺犻犪犮狅犾犻在环境

中可能存活一年以上，可能污染地下水及通过地

表径流转移到山下，或采收时附着于沙田柚表面，

甚至有进入植物组织内部的风险［２８］。这一结果

０２
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说明，农家粪便类有机肥沤肥的方法有污染环境

的风险，需要经过无害化处理才可施用。对植物

生长潜在的益生菌研究发现，有机肥的施用提高

了寡养单胞菌（犛狋犲狀狅狋狉狅狆犺狅犿狅狀犪狊）的丰度。

４　结论

本研究立足于生产实践，农户常用的有机肥

施肥量及施肥种类，对有机肥施肥后沙田柚果园

土壤细菌进行研究，得出结论如下：施有机肥后，

土壤主要营养元素含量显著提高，不同有机肥之

间差异显著。施有机肥后９０ｄ取样，有机肥施用

改变了土壤细菌的群落组成，有机肥组别土壤细

菌多样性低于对照组，有机肥组别之间，生草有机

肥处理的土壤具有较高的多样性和丰度，有机肥

处理样本并未提高细菌的多样性，可能为取样时

间短或施肥量过大导致，该结果仍需深入研究。

门水平分析，不同有机肥处理下沙田柚栽培土壤

细菌优势类群差异不大，在属水平分析，不同有机

肥处理下沙田柚栽培土壤细菌优势类群出现较大

差异。对高丰度的细菌种进行分析发现，沙田柚

果园土壤中有３个潜在的致病种，有机肥施用降

低了犘狊犲狌犱狅犿狅狀犪狊犮犻狋狉狅狀犲犾犾狅犾犻狊的相对丰度，同

时有机肥施用提高了潜在益生菌犛狋犲狀狅狋狉狅狆犺

狅犿狅狀犪狊的相对丰度，但粪便来源有机肥提高了

３种动物性致病菌的相对丰度，农家肥施用前需

要经过充分的无害处理。冗余分析发现，７５．１７％

的细菌群落变化可以被选取的环境因子所解释。

参考文献：

［１］　区善汉，梅正敏，林林，等．施用花生麸对沙田柚果实品质的

影响［Ｊ］．南方农业学报，２０１５，４６（１２）：２１６８２１７２．

［２］　余倩倩，李文涛，邓烈，等．柑橘皮渣有机肥对特洛维塔甜橙

树体营养、果实品质和经济效益的影响［Ｊ］．西南大学学报，

２０１７，３９（１０）：２０２６．

［３］　张凯煜，谷洁，王小娟，等．微生物有机肥对樱桃园土壤细菌

群落的影响［Ｊ］．中国环境科学，２０１９（３）：１２４５１２５２．

［４］　ＢｅｒｔｈｒｏｎｇＳＴ，ＢｕｃｋｌｅｙＤＨ，ＤｒｉｎｋｗａｔｅｒＬＥ．Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ

ｍａｎａｇｅｍｅｎｔａｎｄｌａｂｉｌｅｃａｒｂｏｎａｄｄｉｔｉｏｎｓａｆｆｅｃｔｓｏｉｌｍｉｃｒｏｂｉａｌ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｙｓｔｒｕｃｔｕｒｅａｎｄｉｎｔｅｒａｃｔｗｉｔｈｃａｒｂｏｎａｎｄｎｉｔｒｏｇｅｎ

ｃｙｃｌｉｎｇ［Ｊ］．ＭｉｃｒｏｂｉａｌＥｃｏｌｏｇｙ，２０１３，６６（１）：１５８１７０．

［５］　朱金山，张慧，马连杰，等．不同沼灌年限稻田土壤微生物群

落分析［Ｊ］．环境科学，２０１８（５）：２４００２４１１．

［６］　张清敏，刘曼，周湘婷．微生物肥料在土壤生态修复中的作

用［Ｊ］．农业环境科学学报，２００６，２５（Ｓ１）：２９２２９３．

［７］　张瑞福，沈其荣．抑病型土壤的微生物区系特征及调控［Ｊ］．

南京农业大学学报，２０１２，３５（５）：１２５１３２．

［８］　王文丽，李娟，赵旭．生物有机肥对连作当归根际土壤细菌

群落结构和根腐病的影响［Ｊ］．应用生态学报，２０１９，３０（８）：

２９５３０３．

［９］　刘艳，李波，隽英华，等．生物有机肥对盐碱地玉米渗透调节

物质及土壤微生物的影响［Ｊ］．西南农业学报，２０１８，３１（５）：

１４２１４７．

［１０］　顾美英，杨蓉，徐万里，等．棉秆炭配施生物有机肥对连作

棉花根际土壤微生态和棉花生长的影响［Ｊ］．中国农业科

技导报，２０１９（１０）：４７５７．

［１１］　ＭｉｎｃｈｉｎＰＲ．Ａｎｅｖａｌｕａｔｉｏｎｏｆｔｈｅｒｅｌａｔｉｖｅｒｏｂｕｓｔｎｅｓｓｏｆ

ｔｅｃｈｎｉｑｕｅｓｆｏｒｅｃｏｌｏｇｉｃａｌｏｒｄｉｎａｔｉｏｎ［Ｊ］．Ｖｅｇｅｔａｔｉｏ，１９８７，

６９（１／３）：８９１０７．

［１２］　冯洁．植物病原细菌分类最新进展［Ｊ］．中国农业科学，

２０１７，５０（１２）：２３０５２３１４．

［１３］　来燕学，杨忠岐，张慧丽，等．松材线虫（犅狌狉狊犪狆犺犲犾犲狀犮犺狌狊

狓狔犾狅狆犺犻犾狌狊）耐久型幼虫（ＬＩＶ）携带的香茅醇假单胞杆

菌（犘狊犲狌犱狅犿狅狀犪狊犮犻狋狉狅狀犲犾犾狅犾犻狊）分离与鉴定［Ｊ］．林业科学

研究，２０１８（１）：６０６５．

［１４］　ＣｒｅｓｐｉＭ，ＭｅｓｓｅｎｓＥ，ＣａｐｌａｎＡＢ，ｅｔａｌ．Ｆａｓｃｉａｔｉｏｎｉｎｄｕｃ

ｔｉｏｎｂｙｔｈｅｐｈｙｔｏｐａｔｈｏｇｅｎ犚犺狅犱狅犮狅犮犮狌狊犳犪狊犮犻犪狀狊ｄｅｐｅｎｄｓ

ｕｐｏｎ ａｌｉｎｅａｒｐｌａｓｍｉｄ ｅｎｃｏｄｉｎｇ ａｃｙｔｏｋｉｎｉｎ ｓｙｎｔｈａｓｅ

ｇｅｎｅ［Ｊ］．ＥｍｂｏＪｏｕｒｎａｌ，１９９２，１１（３）：７９５８０１．

［１５］　ＴａｔｅｄａＣ，ＹａｍａｓｈｉｔａＫ，ＴａｋａｈａｓｈｉＦ，ｅｔａｌ．Ｐｌａｎｔｖｏｌｔａｇｅ

ｄｅｐｅｎｄｅｎｔａｎｉｏｎｃｈａｎｎｅｌｓａｒｅｉｎｖｏｌｖｅｄｉｎｈｏｓｔｄｅｆｅｎｓｅａ

ｇａｉｎｓｔ犘狊犲狌犱狅犿狅狀犪狊犮犻犮犺狅狉犻犻 ａｎｄｉｎ Ｂａｘｉｎｄｕｃｅｄ ｃｅｌｌ

ｄｅａｔｈ［Ｊ］．ＰｌａｎｔＣｅｌｌＲｅｐｏｒｔｓ，２００９，２８（１）：４１５１．

［１６］　ＨｉｋｉｃｈｉＹ，ＷａｌｉＵ Ｍ，ＯｈｎｉｓｈｉＫ，ｅｔａｌ．Ｍｅｃｈａｎｉｓｍｏｆｄｉｓ

ｅａｓｅｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔｃａｕｓｅｄｂｙａｍｕｌｔｉｈｏｓｔｐｌａｎｔｂａｃｔｅｒｉｕｍ，

犘狊犲狌犱狅犿狅狀犪狊犮犻犮犺狅狉犻犻，ａｎｄｉｔｓｖｉｒｕｌｅｎｃｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙ［Ｊ］．Ｊｏｕｒ

ｎａｌｏｆＧｅｎｅｒａｌＰｌａｎｔＰａｔｈｏｌｏｇｙ，２０１３，７９（６）：３７９３８９．

［１７］　ＡｌａｖｉＰ，ＳｔａｒｃｈｅｒＭ Ｒ，ＺａｃｈｏｗＣ，ｅｔａｌ．Ｒｏｏｔｍｉｃｒｏｂｅｓｙｓ

ｔｅｍｓ：ｔｈｅｅｆｆｅｃｔａｎｄｍｏｄｅｏｆｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｏｆｓｔｒｅｓｓｐｒｏｔｅｃｔｉｎｇａ

ｇｅｎｔ（ＳＰＡ）犛狋犲狀狅狋狉狅狆犺狅犿狅狀犪狊狉犺犻狕狅狆犺犻犾犪 ＤＳＭ１４４０５Ｔ［Ｊ］．

ＦｒｏｎｔｉｅｒｓｉｎＰｌａｎｔＳｃｉｅｎｃｅ，２０１３，４：１１０．

［１８］　陈大超，张跃强，甘涛，等．有机肥施用量及深度对柑橘产

量和品质的影响［Ｊ］．中国土壤与肥料，２０１８（４）：１４３１４７．

［１９］　王慧颖，徐明岗，周宝库，等．黑土细菌及真菌群落对长期

施肥响应的差异及其驱动因素［Ｊ］．中国农业科学，２０１８，

５１（５）：９１４９２５．

［２０］　靳晓拓，马继勇，周彦妤，等．化肥减量配施有机肥下芒果

园土壤细菌多样性及群落结构特征［Ｊ］．热带作物学报，

２０１９，４０（６）：１２０５１２１２．

［２１］　李栋宇，靳辉勇，屠乃美，等．等氮条件下有机无机配施对

烤烟根际土壤微生物功能多样性的影响［Ｊ］．西南农业学

１２



　　　　　黑　龙　江　农　业　科　学 ３期

报，２０１８，３１（１１）：１４８１５２．

［２２］　ＬｉｕＪ，ＳｕｉＹ，ＹｕＺ，ｅｔａｌ．Ｈｉｇｈｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇａｎａｌ

ｙｓｉｓｏｆｂｉｏｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆｂａｃｔｅｒｉａｌｃｏｍｍｕｎｉ

ｔｉｅｓｉｎｔｈｅｂｌａｃｋｓｏｉｌｓｏｆｎｏｒｔｈｅａｓｔＣｈｉｎａ［Ｊ］．ＳｏｉｌＢｉｏｌｏｇｙ

ａｎｄＢｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ，２０１４，７０：１１３１２２．

［２３］　ＣｈｕＨ，ＦｉｅｒｅｒＮ，ＬａｕｂｅｒＣＬ，ｅｔａｌ．Ｓｏｉｌｂａｃｔｅｒｉａｌｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

ｉｎｔｈｅ Ａｒｃｔｉｃｉｓｎｏｔｆｕｎｄａｍｅｎｔａｌｌｙｄｉｆｆｅｒｅｎｔｆｒｏｍｔｈａｔ

ｆｏｕｎｄｉｎｏｔｈｅｒｂｉｏｍｅｓ［Ｊ］．ＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，

２０１０，１２（１１）：２９９８３００６．

［２４］　彭玉娇，崔学宇，覃礼蒙，等．不同地区沙田柚果园土壤细

菌群落结构和多样性分析［Ｊ］．四川农业大学学报，２０２０，

３８（６）：７１５７２２，７４１．

［２５］　彭玉娇，崔学宇，谭梦超，等．不同立地条件沙田柚果园土

壤微生物多样性分析［Ｊ］．南方农业学报，２０２０，５１（５）：

１１３６１１４４．

［２６］　杨亚东，王志敏，曾昭海．长期施肥和灌溉对土壤细菌数

量、多样性和群落结构的影响［Ｊ］．中国农业科学，２０１８，

５１（２）：２９０３０１．

［２７］　ＣｏｔｔｙｎＢ，ＨｅｙｌｅｎＫ，ＨｅｙｒｍａｎＪ．Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓｃｉｃｈｏｒｉｉａｓ

ｔｈｅｃａｕｓａｌａｇｅｎｔｏｆｍｉｄｒｉｂｒｏｔ，ａｎｅｍｅｒｇｉｎｇｄｉｓｅａｓｅｏｆ

ｇｒｅｅｎｈｏｕｓｅｇｒｏｗｎｂｕｔｔｅｒｈｅａｄｌｅｔｔｕｃｅｉｎＦｌａｎｄｅｒｓ［Ｊ］．Ｓｙｓ

ｔｅｍａｔｉｃ＆ＡｐｐｌｉｅｄＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２００９，３２（３）：２１１２２５．

［２８］　ＭｏｒｅｉｒａＺＰＭ，ＳａｎｔｏｓＰＯＤ，ＯｌｉｖｅｉｒａＴＡＳＤ．Ｏｃｃｕｒ

ｒｅｎｃｅｏｆｂａｓｉｌｌｅａｆｓｐｏｔｃａｕｓｅｄｂｙ犘狊犲狌犱狅犿狅狀犪狊犮犻犮犺狅狉犻犻ｉｎ

ＢａｈｉａＳｔａｔｅ，Ｂｒａｚｉｌ［Ｊ］．ＳｕｍｍａＰｈｙｔｏｐａｔｈｏｌｏｇｉｃａ，２０１５，

４１（１）：７３７３．

［２９］　ＶｉｄｏｖｉｃＳ，ＢｌｏｃｋＨＣ，ＫｏｒｂｅｒＤＲ．Ｅｆｆｅｃｔｏｆｓｏｉｌｃｏｍｐｏｓｉ

ｔｉｏｎ，ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ，ｉｎｄｉｇｅｎｏｕｓｍｉｃｒｏｆｌｏｒａ，ａｎｄｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎ

ｔａｌｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓｏｎｔｈｅｓｕｒｖｉｖａｌｏｆ犈狊犮犺犲狉犻犮犺犻犪犮狅犾犻Ｏ１５７［Ｊ］．

ＣａｎａｄｉａｎＪｏｕｒｎａｌｏｆＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２００７，５３（７）：８２２８２９．

犈犳犳犲犮狋狊狅犳犇犻犳犳犲狉犲狀狋犗狉犵犪狀犻犮犉犲狉狋犻犾犻狕犲狉狊狅狀犛狅犻犾犅犪犮狋犲狉犻犪犾

犆狅犿犿狌狀犻狋狔犻狀犛犺犪狋犻犪狀犘狅犿犲犾狅犗狉犮犺犪狉犱

犘犈犖犌犢狌犼犻犪狅，犆犝犐犡狌犲狔狌，犙犐犖犑犻犲狑犲狀，犣犈犖犌犠犲狀狆犻狀犵，犙犐犖犔犻犕犲狀犵，犑犐犃犛犺狌犵犪狀犵
（ＧｕａｎｇｘｉＧｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌＩｎｄｉｃａｔｉｏｎＣｒｏｐｓＲｅｓｅａｒｃｈＣｅｎｔｅｒｏｆＢｉｇＤａｔａＭｉｎｉｎｇａｎｄＥｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌＥｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇ

Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，ＫｅｙＬａｂｏｒａｔｏｒｙｏｆＢｅｉｂｕＧｕｌｆＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔＣｈａｎｇｅａｎｄＲｅｓｏｕｒｃｅｓＵｔｉｌｉｚａｔｉｏｎｏｆＭｉｎｉｓｔｒｙｏｆＥｄｕ

ｃａｔｉｏｎ，ＧｕａｎｇｘｉＫｅｙＬａｂｏｒａｔｏｒｙｏｆＥａｒｔｈＳｕｒｆａｃｅＰｒｏｃｅｓｓｅｓａｎｄＩｎｔｅｌｌｉｇｅｎｔＳｉｍｕｌａｔｉｏｎ，ＮａｎｎｉｎｇＮｏｒｍａｌＵｎｉ

ｖｅｒｓｉｔｙ，Ｎａｎｎｉｎｇ５３０００１，Ｃｈｉｎａ）

犃犫狊狋狉犪犮狋：ＩｎｏｒｄｅｒｔｏｐｒｏｍｏｔｅｔｈｅａｒｔｉｆｉｃｉａｌａｄｊｕｓｔｍｅｎｔｏｆｔｈｅｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｏｆＳｈａｔｉａｎｐｏｍｅｌｏ，ａｎｄｅｘ

ｐｌｏｒｅｔｈｅｅｆｆｅｃｔｓｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔｏｒｇａｎｉｃｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒｔｒｅａｔｍｅｎｔｓｏｎｓｏｉｌｂａｃｔｅｒｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙｓｔｒｕｃｔｕｒｅｉｎＳｈａｔｉａｎｐｏｍｅ

ｌｏｏｒｃｈａｒｄ，ｔｈｉｓｐａｐｅｒｈａｄａｓｙｓｔｅｍａｔｉｃｓｔｕｄｙｏｎｔｈｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙａｎｄｃｏｍｍｕｎｉｔｙｓｔｒｕｃｔｕｒｅｃｈａｎｇｅｓｏｆｓｏｉｌｂａｃｔｅｒｉａ

ｔｒｅａｔｅｄｗｉｔｈｆｉｖｅｋｉｎｄｓｏｆｏｒｇａｎｉｃｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒｓｂｙｈｉｇｈｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，ａｎｄｔｈｅｎａｎａｌｙｚｅｄｍａｉｎ

ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓｏｆｔｈｉｓｓｏｉｌ．Ｏｖｅｒａｌｌ５１３８３ｏｐｔｉｍｉｚｅｄｒｅａｄｓｗｅｒｅｏｂｔａｉｎｅｄ，Ｂａｃｔｅｒｉａｌｓｐｅｃｉｅｓｄｅｔｅｃｔｅｄｉｎｔｈｅｓｅｓａｍ

ｐｌｅｓｃｏｖｅｒｅｄ４７ｐｈｙｌａ，６５ｃｌａｓｓｅｓ，１４５ｏｒｄｅｒｓ，２８７ｆａｍｉｌｉｅｓ，ａｎｄ７２２ｇｅｎｅｒａ．Ａｃｃｏｒｄｉｎｇｔｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙａｎａｌｙｓｉｓ，ｔｈｅ

ｒｅｓｕｌｔｓｓｈｏｗｅｄｔｈａｔｄｏｍｉｎａｎｔｂａｃｔｅｒｉａｏｆｓｏｉｌｂａｃｔｅｒｉａａｔｐｈｙｌａｌｅｖｅｌｈａｄｓｌｉｇｈｔｌｙｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ，ａｍｏｎｇｗｈｉｃｈＰｒｏ

ｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ，Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ，ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ，ＣｈｉｏｒｏｆｌｅｘｉａｎｄＡｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａｗｅｒｅｍａｉｎｌｙｄｏｍｉｎａｎｔｂａｃｔｅｒｉａｏｆｓｏｉｌｉｎ

Ｓｈａｔｉａｎｐｏｍｅｌｏｏｒｃｈａｒｄ．Ｉｎｔｅｒｍｓｏｆｔｈｅｇｅｎｅｒａｌｅｖｅｌａｎａｌｙｓｉｓ，ａｄｖａｎｔａｇｅｄｂａｃｔｅｒｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙｈａｓｄｉｆｆｅｒｅｄｓｉｇ

ｎｉｆｉｃａｎｔｌｙｉｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓａｍｐｌｅｓ．Ｔｈａｔｂｅｉｎｇｓａｉｄ，ｉｎｔｈｅｂｉｏｇａｓｒｅｓｉｄｕｅｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇｓａｍｐｌｅｓ，犛狋狉犲狆狋狅犮狅犮犮狌狊ａｂｕｎ

ｄａｎｃｅｗａｓｈｉｇｈｅｓｔａｔ８．６２％．Ｉｎｐｅａｎｕｔｂｒａｎｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇｓａｍｐｌｅｓ，犆犺狌犼犪犻犫犪犮狋犲狉ａｂｕｎｄａｎｃｅｗａｓｔｈｅｈｉｇｈｅｓｔａｔ

１７．９７％．Ｉｎｔｈｅｐｉｇｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇｓａｍｐｌｅｓ，犔犪犮狋狅犫犪犮犻犾犾狌狊ａｎｄ犚犺狅犱犪狀狅犫犪犮狋犲狉ｈａｄｔｈｅｈｉｇｈｅｓｔａｂｕｎｄａｎｃｅｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅ

ｌｙｗｉｔｈ７．８３％ａｎｄ５．２６％．Ｉｎｔｅｒｍｓｏｆｓｐｅｃｉｅｓｌｅｖｅｌ，ｉｔｗａｓｆｏｕｎｄｔｈａｔｔｈｅａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｏｆｏｒｇａｎｉｃｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒｒｅ

ｄｕｃｅｄｔｈｅｒｅｌａｔｉｖｅａｂｕｎｄａｎｃｅｏｆＰｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ，ｗｈｉｌｅｉｔｉｎｃｒｅａｓｅｄｔｈｅｒｅｌａｔｉｖｅａｂｕｎｄａｎｃｅｏｆｔｈｅｐｏｔｅｎｔｉａｌｐｒｏｂｉｏｔ

ｉｃｓ犛狋犲狀狅狋狉狅狆犺狅犿狅狀犪狊，ａｍｏｎｇｗｈｉｃｈｔｈｅｆｅｃａｌｏｒｇａｎｉｃｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒｉｎｃｒｅａｓｅｄｔｈｅｒｅｌａｔｉｖｅａｂｕｎｄａｎｃｅｏｆｔｈｒｅｅｋｉｎｄｓ

ｏｆａｎｉｍａｌｐａｔｈｏｇｅｎｉｃｂａｃｔｅｒｉａ．Ａｃｃｏｒｄｉｎｇｔｏｔｈｅｒｅｄｕｎｄａｎｃｙａｎａｌｙｓｉｓ，ｉｔｗａｓｆｏｕｎｄｔｈａｔ７５．１７％ ｏｆｂａｃｔｅｒｉａｌ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｙｃｈａｎｇｅｓｃｏｕｌｄｂｅｅｘｐｌａｉｎｅｄｂｙｓｅｌｅｃｔｅｄｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌｆａｃｔｏｒｓ．Ｉｎｔｈｉｓｓｔｕｄｙ，ｉｔｗａｓｓｕｇｇｅｓｔｅｄｔｈａｔ

ｔｈｅａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｏｆｏｒｇａｎｉｃｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒｓｈｏｕｌｄｃｈａｎｇｅｔｈｅｐｈｙｓｉｃａｌａｎｄｃｈｅｍｉｃａｌｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ，ｔｈｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙａｎｄｃｏｍ

ｍｕｎｉｔｙｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｏｆｂａｃｔｅｒｉａｌｓｏｉｌｉｎＳｈａｔｉａｎｐｏｍｅｌｏｏｒｃｈａｒｄ．Ｉｎａｄｄｉｔｉｏｎ，ｉｔｗａｓｐｒｏｖｅｄｔｈａｔｄｉｆｆｅｒｅｎｔｏｒｇａｎｉｃ

ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒｓｓｈｏｕｌｄｈａｖｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙｄｉｆｆｅｒｅｎｔｅｆｆｅｃｔｓｏｎｔｈｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙａｎｄｃｏｍｍｕｎｉｔｙｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｏｆｂａｃｔｅｒｉａｌｓｏｉｌ

ｉｎＳｈａｔｉａｎｐｏｍｅｌｏｏｒｃｈａｒｄ．

犓犲狔狑狅狉犱狊：ｏｒｇａｎｉｃｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒｓ；ｈｉｇｈｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ；ｂａｃｔｅｒｉａｌｄｉｖｅｒｓｉｔｙ；ｓｏｉｌｉｎｐｏｍｅｌｏｏｒｃｈａｒｄ

２２


