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Abstract：Reductive soil disinfestation（RSD）is an effective technology for alleviating continuous cropping obstacles. Currently，there are
many studies on the influence of RSD on the structure and activity of soil microbial communities. However，the effects of soil depth on soil
microbial community structure and its connection to environmental factors under different RSD treatments have not been effectively
investigated. This study aimed to evaluate the basic principles of RSD treatments to alleviate continuous cropping challenges，provide a
basis for further research to improve soil quality，and prevent soil continuous cropping challenges by using molecular biotechnologies. This
study compared the effects of different soil sterilization methods on soil nutrients and microbial communities through testing of soil
physicochemical properties and high-throughput sequencing. The results showed that RSD treatments increased the nitrogen，potassium，

and phosphorus contents in the soil，and promoted the transformation and accumulation of soil available nutrients such as available
potassium and phosphorus. Meanwhile，association analysis revealed that soil physicochemical properties such as soil depth，total nitrogen，
available phosphorus，and exchangeable magnesium combined to effect changes in the abundance of the phyla Chloroflexi，Actinobacteria，
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摘 要：土壤强还原灭菌技术（Reductive soil disinfestation，RSD）是一种缓解连作障碍的有效手段，目前关于它对土壤微生物群落

结构与活性影响的研究很多，但对于不同RSD处理下，不同深度土壤微生物群落结构的差异及其与环境因子的联系关注很少。

为在一定程度上说明RSD改良缓解连作障碍的基本原理，并为后续研究人员采用微生物手段改良土壤质量、防治土壤连作障碍

提供研究基础，本研究通过土壤理化性质检测和高通量测序技术比较了不同土壤灭菌方式对土壤养分和微生物群落的影响。结

果表明：RSD处理能有效提高土壤中全氮、全钾和全磷含量，并促进有效磷、速效钾等土壤速效养分在土壤中的转化积累。同时，

根据群落与环境因子关联分析，发现土壤深度、全氮、有效磷和交换态镁等环境因子共同驱动了 Chloroflexi、Actinobacteria、
Ascomycota、Basidiomycota、Mortierellomycota等菌门丰度变化，其中土壤深度差异是造成微生物群落结构差异的最主要原因。群

落功能预测表明，RSD能有效提高浅层土壤中细菌的碳水化合物代谢、萜类与多酮类化合物代谢等功能丰度，并促进深层土壤中

土壤腐生真菌、木质腐生真菌和枯落物腐生真菌的定殖。综上所述，RSD能有效提高土壤养分积累并驱动微生物群落结构与功能

变化，有利于农田土壤地力提升与生态可持续发展。

关键词：土壤深度；土壤强还原；群落分析；功能预测
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随着人们对农产品需求的不断扩大，集约化种植

已成为我国农业生产的普遍趋势。然而，由于耕地面

积的有限性，使得我国广泛存在长期的连续种植[1]，

并由此带来了土壤酸化、肥力流失等土壤连作障碍问

题[2]。尤其在辣椒[3]、人参[4]、西瓜[5]等作物的种植中普

遍存在。

为了解决土壤连作带来的各种问题，研究人员提

出了多种处理方式，如高温暴晒、土壤化学试剂熏

蒸[6]、肥料开发[5]等。尽管这些方法都能对改善土壤

连作障碍起到一定的效果，但高温暴晒和肥料开发的

作用周期长、受环境条件影响大，化学试剂熏蒸可能

会对环境造成二次污染[7-8]。在这种背景下，研究人

员提出了土壤强还原灭菌方法（Reductive soil disin⁃
festation，RSD）。该方法是在作物种植前，通过添加

大量易分解有机物料，同时进行灌溉与薄膜覆盖，隔

绝土壤与大气间的气体交换，快速创造厌氧强还原环

境来改善土壤质量[8]。通过 RSD 处理能有效缓解土

壤酸化和盐碱化，降解化感自毒物质，提高土壤微生

物活性并重组微生物群落结构，显著改善单一连作造

成的土壤问题[9]。现有研究表明，RSD已成功在日本、

荷兰等国家应用，并有效缓解土豆、茄子和秋葵等多

种 粮 食 和 经 济 作 物 种 植 过 程 中 出 现 的 连 作 障

碍[7，10-11]。

RSD能有效缓解连作障碍，一方面是通过提高土

壤养分含量，促进土壤肥力积累。曹明等[12]发现在强

还原条件下，通过秸秆还田措施，土壤中碱解氮、速效

磷和速效钾含量分别提高了 67.73%、147.89% 和

49.23%。石磊等[13]发现小麦秸秆作为有机物料进行

土壤强还原处理，土壤全氮和有机质含量可提升

12.8%和 3.4%。另一方面，RSD能通过重构微生物群

落，促进有益微生物定殖。如李云龙等[14]研究发现土

壤强还原处理能够显著消减土壤中皂苷类物质的含

量，杀灭尖孢镰刀菌并显著降低其在真菌类群中的比

例，同时提高再植三七的存苗率，降低发病率。

PORET-PETERSON等[15]发现RSD处理能有效推动优

势菌群的重构，如 Bacteroidales、Clostridiales、Sele⁃
nomonadales和Enterobacteriales等菌门丰度在处理后

显著升高；LIU 等[16]发现 RSD 处理可以提高土壤对

Flavisolibacter、Gracilibacter和 Peziza等潜在有益微生

物的亲和性，促进西瓜的健康生长。

微生物作为 RSD 处理过程中的主要参与者，通

过分解添加的有机物，参与自然界养分的循环利用，

进而提高土壤肥力，改善土壤结构，缓解土壤连作障

碍[17-18]。然而，目前有关RSD处理影响土壤微生物群

落结构与活性的研究大多着眼于不同有机物料投入

后，土壤 pH、有机物的碳氮比、腐植酸含量等因素驱

动下的土壤微生物群落结构变化[10，19-20]，而对于不同

土壤灭菌处理下不同深度土壤微生物群落结构的差

异及其与环境因子的联系关注很少。

本研究通过土壤理化性质检测探究不同土壤灭

菌处理对不同深度土壤养分的影响；通过高通量测序

技术明确不同土壤灭菌方式对微生物群落结构与功

能的改变；通过生物信息学分析手段进行环境因子与

群落数据的关联分析，阐明 RSD处理对不同深度土

壤微生态的影响。期望通过本研究为RSD技术的应

用提供实践依据，并在一定程度上为实际农业生产的

可持续发展提供理论支撑。

1 材料与方法

1.1 供试物料

本研究通过旋耕机向土壤添加的物料包括棉隆

溶液、豆渣及甘蔗渣。试验中棉隆为南通施壮有限公

司生产；豆渣和甘蔗渣总碳含量分别为 403.4 g·kg−1

和 420.8 g·kg−1，全氮含量分别为 22.75 g·kg−1和 5.03
g·kg−1。豆渣和甘蔗渣在加入土壤之前，都经干燥、粉

碎并过50目筛。

1.2 田间实验

大田实验于 2020年 5—8月在湖南省常德市汉寿

县蔬菜产业园进行。大田实行人工管理，确保除土壤

灭菌处理差异外无其他区别。田间共设置 6个实验

Ascomycota，Basidiomycota，and Mortierellomycota，among others. According to the association analysis of community and soil
physicochemical properties，the soil depth was the primary factor influencing soil microbial community structure. Community function
prediction indicated that RSD could effectively improve the bacterial abundance in shallow soils through improvement in metabolic
activities such as carbohydrate；and promote colonization of soil saprophytic fungi，woody saprophytic fungi，and litter saprophytic fungi in
deep soils. In summary，RSD treatments could effectively increase soil nutrients and change the structure and function of the microbial
community by improving soil fertility and sustainable ecological development.
Keywords：soil depth；reduction soil disinfestation；community analysis；functional prediction
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小区分别进行不同的处理，每个处理设置 3个重复。

其中，CK为空白处理，即土壤不做任何处理；HL为淹

水覆膜处理，即将土壤充分灌溉至饱和后采用塑料薄

膜进行覆膜处理，造成厌氧环境；DZ是向土壤中添加

浓度为 3 g·L-1的棉隆溶液（20 t·hm−2）后，再进行淹水

覆膜处理；SB、BD和MM是采用“添加有机物+覆膜+
淹水”创造强还原条件修复土壤的RSD处理，即分别

向土壤中按20 t·hm−2的比例添加甘蔗渣、豆渣和两者

等比例混合的有机物料，再进行淹水覆膜处理。处理

时长为 20 d，处理期间温度为 30~40 ℃。处理结束

后，揭开薄膜，待土壤表面自然风干至无明显水分时

分别在土壤浅层 0~15 cm和深层 15~30 cm取样，浅和

深层土壤分别以“S”和“D”标记。其中，用于土壤理

化性质检测的土壤在 4 ℃冰箱保存，用于微生物群落

检测的土壤在取样时以液氮处理后存放于-80 ℃冰

箱备用。

1.3 土壤理化性质测定

本研究中土壤 pH、全氮、全磷、全钾、碱解氮、有

效磷、速效钾、有机质和交换态镁等基本理化性质依

照《土壤农化分析》中的国标方法进行测定。其中，土

壤pH采用pH计测定；全氮采用元素分析仪测定；全磷

采用碱熔-钼锑抗比色法测定；全钾采用火焰光度计

测定；水解性氮采用扩散法测定；有效磷和速效钾采用

联合浸提比色法测定；有机质采用重铬酸钾氧化-容
量法测定；土壤阳离子交换量采用乙酸铵交换法测定；

交换态钙、镁采用乙酸铵提取-火焰原子吸收分光光

度法测定。

1.4 土壤DNA提取与群落检测

土壤微生物基因组总 DNA 利用 E.Z.N.A.® soil
DNA kit（Omega Bio-tek，Norcross，GA，U.S.）试剂盒，

根据操作说明书提取。所有样品选择16S rRNA 基因

高变区序列进行细菌群落测序，测序引物为 338F-
806R，测序区域为 V3~V4区；所有真菌样本选择 ITS
5F-ITS 2R作为基因引物，测序区域为 ITS1区。测序完

成后，将相同组的平行样本测序结果进行统计并分析。

1.5 数据统计与分析

使用 Fastqc（0.19.6）进行序列质量控制后，以

97%的序列相似性将剩余序列聚类到OTU中。此后

使用QIIME软件将序列与 Silva和Unite数据库比对，

并在各分类学水平统计样本的群落物种组成。根据

统计的OTU表采用Origin 9完成门水平丰度图绘制。

采用Mothur（1.30.2）软件分别计算基于群落丰富度和

多样性的 Chao1 和 Shannon 指数。后续主坐标分析

（PCoA）、置换多元方差分析、相关性热图采用Vegan和
pheatmap等R语言软件包完成。通过分析不同样本中

群落结构和组成的变化，确定微生物与环境因素之间

的相关性。此外，分别采用Tax4Fun及FUNGuild对细

菌和真菌群落进行功能预测。

2 结果与分析

2.1 不同处理对土壤化学性质与养分含量的影响

土壤化学性质与养分含量测定结果见表 1。由

表可知，与CK相比，HL处理的各指标在不同土壤深

度均无显著差异；DZ处理下，深层土壤中全钾、水溶

性氮、有效磷、速效钾、有机质含量等略有升高（P>
0.05）；RSD 处理（BD、SB 和 MM）的浅层土壤中，全

氮、全磷、有效磷和速效钾含量都有所提高，而阳离子

交换量显著下降；在深层土壤中，全钾含量显著上升

（P<0.05）。此外，RSD处理后，不同深度土壤的养分

含量表现出不同趋势。全钾在浅层土壤中降低，而在

深层土壤中升高；BD处理下全氮、速效钾在浅层土壤

中明显升高（P<0.05）；交换态镁在浅层土壤中降低。

2.2 微生物群落变化

根据主成分分析结果，不同处理结果的细菌与

真菌群落差异显著。不同处理的浅层土壤细菌群落

相对分散，而深层土壤的细菌群落相对集中（图 1a）；

不同处理的浅层土壤真菌群落相对集中，而深层土

壤中的真菌群落相对分散（图 1b）。这说明不同的

土壤处理诱导浅层细菌和深层真菌群落发生了较大

改变。

细菌门水平丰度图（图 2a）表明，深层土壤中的

细菌门类主要集中于 Proteobacteria、Chloroflexi、Acti⁃
nobacteria、Gemmatimonadetes 和 Acidobacteria，且相

对丰度无明显变化；浅层土壤中的主要菌门包括Pro⁃
teobacteria、Chloroflexi、Actinobacteria和Firmicutes等，

其中Chloroflexi、Actinobacteria的相对丰度波动较大。

对于真菌（图 2b），在浅层土壤中，Ascomycota是所有

处理中最主要的组成菌门（75.54%~99.59%）；而在深

层土壤中，主要的组成菌门则还包括Basidiomycota和
Mortierellomycota。从不同处理方式来看，浅层土壤

中，Fimicutes在所有处理中的相对丰度都有所提高，

而Rokubacteria在RSD处理后有所下降；此外，HL处

理还提高了浅层土壤中Actinobacteria的相对丰度，降

低 了 Gemmatimonadetes、Acidobacteria、Bacteroidetes
的相对丰度；DZ处理提高了浅层土壤中Chloroflexi和
Actinobacteria 的相对丰度，降低了 Gemmatimonade⁃
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tes、Acidobacteria、Bacteroidetes的相对丰度；RSD处理

提高了Patescibacteria的相对丰度。

2.3 群落结构变化与环境因子的相关性分析

冗余分析（Redundancy analysis，RDA）的结果

表 明，土壤深度与菌门 Chloroflexi、Acidobacteria、
Gemmatimonadetes、Proteobacteria、Mortierellomycota、
Basidiomycota的丰度呈正相关；与菌门Patescibacteria、
Firmicutes、Actinobacteria、Ascomycota 的丰度呈负相

关（图 3a和 3b）。此外，不同深度样本的RDA分析结

果表明，对不同深度土壤微生物群落影响最大的因子

不同。对浅层土壤细菌群落结构影响最大的因子是

交换态钙、全钾和交换态镁（图 3c）；对深层细菌群落

结构影响最大的环境因子为全氮、全磷、速效钾和有

机质含量（图 3e）。对于真菌群落，浅层土壤的最主

要影响因子为全磷、有效磷、水溶性氮和交换态镁（图

3d）；深层土壤的影响因子为有效磷、水溶性氮和阳离

子交换量（图3f）。

置换多元方差分析（Permutational Multivariate
Analysis of Variance，PERMANOVA）发现造成群落组

成差异显著的影响因素众多（表 2）。在细菌方面，土

壤深度、全氮、全磷、水溶性氮、有效磷、速效钾、交换

态钙和交换态镁对其群落组成的影响达到极显著水平

处理
Treatment

S_CK
S_HL
S_DZ
S_BD
S_SB
S_MM
D_CK
D_HL
D_DZ
D_BD
D_SB
D_MM

pH

6.20±0.35a
6.00±0.26a
5.97±0.32a
6.57±0.22a
6.35±0.57a
6.20±0.21a
6.50±0.10a
6.37±0.12a
6.43±0.38a
6.50±0.38a
6.40±0.47a
6.43±0.20a

阳离子交换量
Cation exchange

capacity/
（cmol·kg-1）

14.10±0.10a
13.60±0.25ab
14.10±0.50a
12.70±0.06bc
12.90±0.32b
12.77±0.55bc
12.60±0.38bc
12.60±0.06bc
13.37±0.15ab
13.03±0.15ab
11.67±0.71c
12.47±0.39bc

交换态镁
Exchangeable
magnesium/
（cmol·kg-1）

8.08±1.27a
6.79±1.23abcd
7.14±1.65ab
6.96±0.13abc
6.87±0.83abcd
6.74±0.81abcd
4.53±0.15bcde
4.93±0.69bcde
4.19±0.36de
4.03±0.30e

4.37±0.14cde
4.03±0.19e

交换态钙
Exchangeable

calcium/
（cmol·kg-1）

15.10±1.53ab
15.97±2.48ab
18.86±5.2ab
28.01±7.38a
16.97±3.21ab
27.77±4.28a
12.94±0.88b
13.32±2.26b
13.80±3.03b
16.62±5.98ab
15.63±5.03ab
14.21±1.52b

全氮
Total nitrogen/
（g·kg-1）

1.43±0.07bcd
1.26±0.11cdef
1.54±0.14abc
1.76±0.11a
1.67±0.08ab
1.69±0.12ab
1.03±0.04f
1.12±0.07ef
1.15±0.03def
1.30±0.07cdef
1.32±0.08cde
1.31±0.04cdef

全磷
Total phosphorus/

（g·kg-1）

1.06±0.14abc
1.12±0.06ab

0.98±0.06abcd
1.23±0.14a
1.11±0.13ab
1.19±0.07a
0.70±0.02d
0.78±0.02cd
0.80±0.10cd
0.85±0.04bcd
0.90±0.09bcd
0.89±0.04bcd

全钾
Total potassium/

（g·kg-1）

24.07±0.79a
24.10±0.43a
23.65±0.51a
23.45±0.69a
23.22±0.44a
23.49±0.22a
20.12±0.09d
20.14±0.30d
21.21±0.58cd
23.13±0.39ab
23.96±0.44a
21.75±0.38bc

水溶性氮
Water-soluble

nitrogen/
（mg·kg-1）

91.67±12.78abc
76.33±8.82c

118.00±5.03abc
147.33±48.88a

110.33±19.55abc
140.67±27.39ab

68.00±1.00c
68.67±5.49c

90.00±10.60abc
85.67±0.88bc
82.67±4.67bc
85.67±6.36bc

有效磷
Available

phosphorous/
（mg·kg-1）

199.77±60.13abc
185.73±38.65abcd
209.57±32.07ab
251.07±63.66a
208.20±20.84ab
274.47±27.55a
80.97±15.68d
97.93±13.75cd

110.23±23.44bcd
81.27±13.88d

115.07±22.02bcd
106.97±14.03bcd

速效钾
Available potassium/

（mg·kg-1）

371.00±148.54bc
359.33±138.39bc
356.00±113.12bc
812.67±234.19a
637.00±148.11ab
637.00±98.76ab
125.00±15.50c
147.00±35.56c
168.67±22.85c

275.33±110.03bc
215.00±67.76c
218.33±11.29c

有机质
Organic matter/

（g·kg-1）

18.21±2.19abcd
19.53±4.03ab

16.49±1.36abcd
19.85±1.19a

18.35±0.29abcd
18.64±1.38abc
13.27±0.66cd
12.89±1.25d

14.06±1.01bcd
16.22±1.34abcd
15.69±0.67abcd
14.70±0.49abcd

表1 土壤化学性质与养分含量变化
Table 1 The changes of soil chemical properties and nutrient contents

注：同列不同字母表示处理间差异显著（P<0.05）。
Note：Different letters in a column indicate significant differences among treatments at P<0.05.

图1 微生物群落主成分分析图
Figure 1 The principal component analysis of microbial community
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（P<0.01）；而真菌方面，其群落组成受到土壤深度、阳

离子交换量、全氮、有效磷、交换态镁极显著影响（P<
0.01）。同时对细菌和真菌群落组成都具有显著影响

的是土壤深度、全氮、有效磷和交换态镁（P<0.05），其

中土壤深度均达极显著水平（P<0.01）。
基于置换多元方差分析结果，进一步分析了不同

显著影响因子与总体丰度前 50菌属的 Pearson 相关

性并构建热图，见图 4。结果显示，不论是细菌还是

真菌，菌属与土壤深度的相关性基本与它跟全氮、有

效磷和交换态镁的相关性相反，这与RDA的分析结

果相同。同时，对这 4个因素同时响应的显著影响菌

属主要来自于菌纲 Actinobacteria（UC_ f_Nocardioi⁃
daceae、Nocardioides、NR_ f_67-14、Streptomyces）、Del⁃
taproteobacteria（NR_ f_Bacteriap25、NR_o_NB1-j）、

Gammaproteobacteria（NR_ f_TRA3-20、MND1）、Euro⁃
tiomycetes（Aspergillus、Arachniotus）和 Sordariomycetes
（Plectosphaerella、Acrophialophora）。

2.4 微生物群落功能变化

细 菌 基 因 组 百 科 全 书（Kyoto encyclopedia of
genes and genomes，KEGG）功能预测表明各样本细菌

群落的KEGG二级功能主要归属于 5个方面，包括代

谢（61.36%~66.34%，11 条 途 径）、环 境 信 息 处 理

（16.31%~18.26%，2条途径）、遗传信息处理（11.12%~
11.90%，3 条途径）、细胞进程（2.47%~4.28%，2 条途

径）和人类疾病（0.96%~1.27%，1条途径），且不同的

土壤灭菌处理对细菌群落功能丰度的影响存在相对

差异。从图 5可以看出，在浅层土壤中，与 CK相比，

各处理的细菌细胞活力、细胞生长与凋亡、信号转导等

功能类别的丰度普遍降低；膜运输、碳水化合物代谢、

外源性物质的生物降解与代谢、萜类与多酮类化合物

代谢等功能丰度普遍升高。而在深层土壤中，与其他

处理相比，DZ处理造成细胞运动、膜运输、信号转导、

碳水化合物代谢等功能丰度发生显著改变（P<0.05）。

此外，根据真菌群落注释，无论浅层还是深层，腐

生营养型真菌是整个真菌群落最主要的构成部分

（40.52%~90.04%）。其中，浅层土壤中除未定义腐生

真菌外，各种腐生真菌在处理后均呈现下降趋势；深

层土壤中，土壤腐生真菌、木质腐生真菌、枯落物腐生

真菌在 RSD处理后丰度都显著提升。同时，棉隆溶

液处理的土壤中，除去未定义腐生真菌，其他各类腐

生真菌相对丰度较CK都显著降低；HL处理有助于深

层土壤中土壤腐生真菌和枯落物腐生真菌的富集。

3 讨论

单一连续种植是造成我国农业种植土壤连作障

碍的主要原因。现有研究表明种植模式优化、配施肥

料改良、土壤综合防治措施等多种方式可以有效缓解

土壤连作障碍，但很少有研究尝试通过重构土壤中的

微生物群落来达到控制连作障碍的目的。此外，深度

是土壤的关键属性之一，它决定了土壤含水量、养分

储存和矿物质储备等一系列影响植株生长的条件[21]。

但是，在当前RSD技术的实际应用研究中，对不同土

壤深度受处理影响的微生物群落分析关注较少。本

研究通过开展微生物与土壤养分的关联分析，提高对

坐标轴上部为浅层土壤群落丰度，下部为深层土壤群落丰度。相对丰度＜1%的归类到“其他”
The upper and lower parts of the coordinate axis represent the relative abundances of shallow and deep soil communities，respectively. Percent of community

relative abundance <1% is classified as“others”
图2 不同灭菌处理对土壤门水平群落结构组成的影响

Figure 2 Effects of different soil disinfestation treatments on community structure at phylum level
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土壤强还原基本原理的认知，并为土壤质量改良、土

壤连作障碍防治的实际问题提供解决方案。

本研究通过土壤理化性质检测和高通量测序技

术比较了不同土壤灭菌方式（空白对照、淹水覆膜、添

加棉隆溶液处理和 3个RSD处理）对土壤养分和微生

物群落的影响，发现有效磷、速效钾和交换态镁等多

种土壤营养元素受不同土壤灭菌方式的显著影响，与

CK 相比，HL 与 DZ 处理后的土壤养分无显著差异；

RSD处理后全钾、全氮、全磷、速效钾和交换态镁含量

在不同深度土壤之间存在差异。棉隆施用后整体营

图3 主要菌门与环境因子冗余分析图
Figure 3 The RDA analysis between major microorganism phylum and environment factors
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（a）细菌Bacteria （b）真菌Fungi

图4 环境因子与主要菌属相关性热图

Figure 4 The correlation heat map between environmental factors and major genera

因子
Factor

土壤深度

pH
有机质

阳离子交换量

全氮

全磷

全钾

水溶性氮

有效磷

速效钾

交换态钙

交换态镁

细菌Bacteria
均方Mean square

0.701
0.155
0.202
0.160
0.473
0.358
0.178
0.352
0.448
0.273
0.360
0.304

F

21.564
3.184
4.287
3.293
12.062
8.413
3.711
8.218
11.208
6.048
8.469
6.889

R2

0.388
0.086
0.112
0.088
0.262
0.198
0.098
0.195
0.248
0.151
0.199
0.168

P值P value
0.001
0.037
0.013
0.03
0.001
0.002
0.026
0.002
0.001
0.003
0.002
0.001

真菌Fungi
均方Mean square

2.246
0.476
0.669
0.889
0.977
0.914
0.743
0.438
1.225
0.793
0.681
1.206

F

10.531
1.793
2.574
3.510
3.896
3.622
2.887
1.644
5.032
3.095
2.626
4.946

R2

0.236
0.050
0.070
0.094
0.103
0.096
0.078
0.046
0.129
0.083
0.072
0.127

P值P value
0.001
0.100
0.028
0.009
0.005
0.010
0.014
0.121
0.002
0.011
0.025
0.002

表2 环境因子置换多元方差分析

Table 2 The PERMANOVA of environment factors
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养元素与 CK无显著差异，这和运翠霞等[22]的报道一

致。而由微生物群落变化导致的土壤有效磷等物质

的增加将有助于土壤肥力保持[23-24]。LIU 等[25]采用

RSD 处理（添加豆渣）土壤后，土壤中速效钾含量由

388.4 mg·kg-1增加到 402.1 mg·kg-1，这与本研究的结

果相似。此外，深层土壤中，全钾含量也显著上升。

SONG等[26]的研究表明RSD处理后土壤中钾升高的主

要来源是RSD处理过程中豆渣和蔗渣分解向环境中

释放的钾。土壤阳离子交换量的变化说明RSD处理

改变了土壤营养元素交换能力[27]，这两种改变共同促

进了微生物与钾的充分接触，从而促进了钾在土壤中

的转化[25]。此外，浅层土壤中交换态镁降低，这将有

助于减少土壤中根结线虫等虫害的发生[28]。

微生物对环境因子适应性响应有效推动了群落

的结构变化，而群落变化的显著差异菌属也与环境因

子具有明显的关联。在本研究中，土壤深度作为最主

要的影响因子，造成了多个菌属丰度的显著变化，而

这些显著差异菌属在之前的研究中也被发现。例如

周利等[29]在研究稻田土壤中硝酸盐异化还原成铵

（DNRA）细菌群落结构的垂向分布规律及其与环境

因子的关系时发现，DNRA细菌更多地存在于表层土

壤（0~20 cm）中，丰度最低值出现在深层土壤（90~

100 cm）中，表层样品群落结构的多样性大于深层样

品；KOIZUMI 等[30]的研究发现菌属 Nitrospira的丰度

与土壤深度呈正相关；GRISHKAN等[31]在研究西班牙

塔韦纳斯沙漠北坡和日照平原区不同地表类型下 0~
30 cm土壤中微形真菌的深度分布时发现，真菌属As⁃

pergillus和Penicillium作为大量产生小的薄壁孢子的

浅色真菌，能在 1~5 cm和 10~20 cm土壤中成为优势

菌属。除去土壤深度，本研究发现大量菌属丰度对全

氮和有效磷的含量变化发生响应，而这些菌属与自然

界氮磷循环相关。例如，LI等[32]发现Nitrospira具有较

强的硝化能力，在施用氮肥后的农业土壤自养氨氧化

中具有潜在的重要作用，其生活方式可能不受贫营养

条件的严格限制。与之类似，FANG 等[33]发现 Nitro⁃

lancea作为硝化菌能参与自然界氮循环并促进 1，3-
二氯丙烯等熏蒸剂在田间的分解。VIBBER等[34]发现

菌属Nocardioides能在农田土壤中大量繁殖，并以阿

特拉津作为氮源，减少农药残留。NELOFER等[35]发

现 Aspergillus可以作为增磷菌，大量产生有机酸以及

磷酸酶和植酸酶，将土壤中不可利用的磷转化为有效

磷。而菌属Arthrobtrys也被发现可以产生β-植酸酶，

促进矿物中磷的释放，在饲料加工中具有改善谷物和

动物饲料营养价值的潜力[36]。

坐标轴上部为浅层土壤群落丰度，下部为深层土壤群落丰度。细菌群落功能：①细胞进程；②环境信息处理；③遗传信息处理；④人类疾病；⑤代谢
The upper and lower parts of the coordinate axis represent the relative abundances of shallow and deep soil communities, respectively. Bacterial community

function：①Cellular processes；②Environmental information processing；③Genetic information processing；④Human diseases；⑤Metabolism
图5 微生物群落结构的功能注释

Figure 5 Function annotations for microbial community structures
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微生物群落对生境变化的响应可以通过群落功

能的改变进行观测。本研究中，棉隆溶液处理土壤

后，多种腐生真菌相对丰度都显著降低，这是由于棉

隆是一种广谱杀菌剂，其施用会造成包括大量有益微

生物在内的土壤微生物减少。同时，研究发现细胞活

动、细胞生长与凋亡、信号转导等细胞进程相关功能

的丰度降低，这是不同处理过程中营造的厌氧环境使

得大量好氧和兼性厌氧菌株消亡，群落整体丰度下降

造成的[37]。此外，细菌群落的碳水化合物代谢、外源

性物质的生物降解与代谢、萜类与多酮类化合物代谢

等功能丰度在所有RSD处理的浅层土壤中也显著提

升[38]。碳水化合物代谢和外源性物质的生物降解这

两个细菌功能丰度的提升，是由于细菌群落向特定的

有机物分解的方向发展而出现的适应性改变，这在深

层真菌功能预测中也有所体现[39]。深层土壤中，土壤

腐生真菌、木质腐生真菌、枯落物腐生真菌在RSD处

理后丰度都显著提升。

4 结论

（1）本研究通过比较不同的土壤灭菌方式对土壤

的影响，发现土壤强还原灭菌技术（RSD）处理中添

加的有机物能有效提高土壤中全氮、全钾和全磷含

量，微生物能促进有效磷、速效钾等土壤养分在土壤

中的转化积累，从而提高肥力。

（2）不同土壤深度下，添加不同有机物料的RSD
处理间微生物群落结构存在差异。各处理浅层土壤

中的主要差异菌门为Chloroflexi、Actinobacteria和As⁃
comycota，深层土壤中的主要差异菌门则包括 Basid⁃
iomycota和Mortierellomycota。

（3）土壤深度、全氮、有效磷和交换态镁等环境因

子同时驱动细菌和真菌群落变化，其中土壤深度差异

是最主要驱动因素。

（4）RSD处理形成的新生境能改变微生物群落自

身的功能丰度。RSD处理能有效提高浅层土壤中细

菌的碳水化合物代谢、外源性物质的生物降解与代

谢、萜类与多酮类化合物代谢等功能丰度，并促进深

层土壤中土壤腐生、木质腐生、枯落物腐生等腐生营

养型真菌的富集。
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