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摘  要：为了揭示集约化经营制度下施用生物有机肥对花生连作障碍的调控，采集旱地红壤进行了连续 5 a 的盆栽试验，试验处理

包括：花生–玉米轮作、施用化肥的花生连作和施用生物有机肥的花生连作，探究持续施用生物有机肥防控花生连作障碍的根际微

生态机制。结果显示，相比于轮作，施用化肥的连作花生产量显著降低；相比于连作花生施用化肥，持续施用生物有机肥可以显著

缓解连作花生产量降低的问题，施用有机肥第 5 季荚果干重提高 27%。与施用化肥的连作处理相比，持续施用生物有机肥显著增加

了花生根际细菌多样性和丰富度，与轮作花生处理无显著差异；持续施用生物有机肥显著提高了连作花生根际变形菌门和拟杆菌门

的相对丰度，降低了厚壁菌门的相对丰度；属水平上，花生根际促生菌 Rhizobium，Mesorhizobium 和 Bradyrhizobium 的相对丰度较

化肥处理分别提高了 295%、89% 和 40%，而 Leifsonia 和 Burkholderia 的相对丰度分别降低了 67% 和 47%。冗余分析进一步发现，

土壤有机质和 pH 是根际细菌群落结构改善的重要理化因素。这表明持续施用生物有机肥可以改良红壤理化环境(如 pH 和有机质含

量)，进而优化连作花生根际细菌群落结构并提高根际抗病性能，实现花生稳定增产的目标。 
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Abstract: To reveal the regulating effect of bioorganic fertilizer on peanut continuous cropping obstacle under intensive 

management system, a 5-year pot experiment was conducted with chemical fertilizers and bioorganic fertilizer (organic fertilizer 

inoculated with Bacillus pumilus WXX-2) applied under peanut continuous monoculture and peanut/maize rotation in order to 

explore the microbial mechanism in the rhizosphere of bioorganic fertilizer application to relieve the continuous cropping 

obstacle of peanut. Compared to rotated peanuts, pod yield of mono-cropped peanuts applied with chemical fertilizers 

significantly decreased; Compared with chemical fertilization of mono-cropped peanuts, persistent bioorganic fertilization 

significantly mitigated the severity of yield reduction, with pod yield increased by 27% on the fifth year of fertilization. 

Compared to mono-cropped peanuts applied with chemical fertilizers, persistent application of bioorganic fertilizer significantly 

increased rhizosphere bacterial diversity and richness, with no significant difference with those of rotated peanuts. Persistent 

application of bioorganic fertilizer significantly increased the relative abundances of Proteobacteria and Bacteroides, and 

decreased that of Firmicutes in peanut rhizosphere. At the genus level, the relative abundances of Rhizobium, Mesorhizobium and 

Bradyrhizobium, which are important plant growth-promoting rhizobacteria, increased by 295%, 89% and 40%, respectively, and 

those of Leifsonia and Burkholderia decreased by 67% and 47% under five-year bioorganic fertilization. Redundancy analysis 



538 土      壤 第 53 卷 

 

further revealed that the increase of soil pH and organic matter may be responsible for the optimization of rhizosphere bacterial 

community structure. This indicated that persistent application of bioorganic fertilizer can improve physicochemical properties of 

red soil, optimize the microbial structure and enhance peanut resistance to diseases in the rhizosphere subsequently, thus can 

stably promote crop yield. 

Key words: Peanut; Continuous cropping obstacle; Bioorganic fertilizer; Rhizosphere; Bacterial community 
 

花生在红壤旱地适应性强，种植面积占油料作物

总种植面积的 35% 左右[1]。作为我国最重要的油料

作物之一，花生种植效益高，集约化经营普遍，经济

效益驱动农民长期连作，最多已连作 20 a[2-3]。长期

连作会改变土壤理化性质和生物特性，进而影响花生

的生长及产量[4]。由于土壤生物的隐蔽性和非生物环

境的复杂性[5]，花生连作障碍的机制尚未完全揭示，

防控措施也有待进一步探索。 

轮作换茬可通过改善土壤微生物区系消减土壤

病原菌的积累，进而控制土传病害的发生，已在多种

作物中被证明是缓解连作障碍的有效方法，但农民的

种植习惯不易改变，生产中不易推广[6]。对土壤熏蒸

灭菌可以杀灭因长期连作所滋生的土传病原菌从而

实现增产，但熏蒸也杀灭了土壤中的有益微生物，部

分熏蒸剂还会破坏臭氧层，不仅恶化了土壤生态环

境，还不利于农业绿色健康发展[7]。因此亟待探索安

全有效的方法，进一步认识该方法下作物产量及根际

微生物区系变化情况，进而缓解和防控连作障碍。 

我国每年产生的畜禽粪便达 31.9 亿 t，经过发酵

腐熟的粪便堆肥中含有丰富的养分元素，既能直接促

进作物生长，又能改善土壤理化性质和微生物区系，

间接改良作物农艺性状[8]。过去 20 a，有机物料用于

缓解连作障碍已有大量报道[9-10]。但与单一的有机粪

肥相比，功能菌剂联合有机粪肥(生物有机肥)作为一

种新型的提高作物产量方法是近年来研究的热点[11]。

这是因为生物有机肥中的功能菌一方面可以通过分

泌生长激素来调节植物生长发育，另一方面还可以通

过产生拮抗物质，如脂肽类，抑制病原微生物的生

长与繁殖，提高作物对生物和非生物胁迫的抵抗能

力，从而缓解连作障碍[12]。虽然学者对生物有机肥

对土壤微生物群落及作物产量的影响开展了一些

研究 [13]，但连续多年持续施用生物有机肥对作物生

长、根际微生物区系的影响及其与土壤理化性质的关

系还鲜有报道。因此，本文通过高通量测序的方法探

究连作制度下持续施用化肥和生物有机肥对花生生

长及根际细菌群落的影响，为探索有效稳定的连作障

碍缓解措施提供理论依据，为化肥减量增产提供切实

行动。 

1  材料与方法 

1.1  试验材料 

盆栽试验于中国科学院南京土壤研究所温室大

棚中开展，供试土壤采自江西省鹰潭市余江县刘家站

红壤旱地(28°13′N，116°55′E)，此田块近 5 a 没有种

植过花生。采集表层耕作土(0 ~ 30 cm)带回实验室备

用。土壤理化性质：pH 4.79，有机质 12.14 g/kg，全

氮 0.85 g/kg，全磷 0.78 g/kg，全钾 9.20 g/kg，碱解氮

54.51 mg/kg，有效磷 16.72 mg/kg，速效钾 230.10 mg/kg。

新鲜猪粪经堆沤发酵(50  ± 10 )30 d℃ ℃ 、自然风干

60 d(期间每隔 15 d 翻压一次)后获得堆肥。试验所用

菌株为短小芽孢杆菌(Bacillus pumilus)WXX-2，经被

孢霉 Mortierella sp. 真菌菌丝体在牛肉膏蛋白胨培

养基中诱导强化后，定殖于无菌蘑菇粉中恒温(28 )℃

培养 7 d 后制得，已保藏于中国微生物菌种保藏管理

委员会普通微生物中心，保藏编号为 CGMCC 

No.11540。将 WXX-2 菌株于马铃薯葡萄糖液体培养

基中置于恒温摇床(28 ℃、150 r/min)黑暗培养 3 ~ 5 d

后，与经过灭菌处理(121 ℃，1 h)的堆肥按 1:50 比例

充分混合制备而成，每克干质量肥料含 1×109 个

WXX-2 菌落数，作为生物有机肥备用。生物有机

肥理化性质：pH 7.73，有机碳 262.03 g/kg，全氮

20.85 g/kg，全磷 11.21 g/kg，全钾 16.11 g/kg。 

1.2  试验设计与方法 

盆栽试验始于 2015 年。塑料盆规格为内径 40 cm，

高 35 cm，每盆装土 5 kg。试验共设 3 个处理：连作

花生施用化肥(CF)，每盆化肥用量为尿素 0.53 g/kg

干土，钙镁磷肥 1.33 g/kg 干土，氯化钾 0.40 g/kg 干

土；连作花生施用生物有机肥(OF)，每盆施用生物有

机肥 6.00 g/kg 干土，再根据生物有机肥养分含量，

补加尿素、钙镁磷肥和氯化钾，以保持 OF 与 CF 施

用等量的氮、磷、钾养分含量；轮作(CK)，2015 年、

2017 年、2019 年种植花生，2016 年、2018 年种植玉

米，施用与 CF 等量化肥。每个处理 3 个重复，每个

重复 3 盆，采用完全随机区组排列。花生品种为赣花

5 号，玉米品种为长江玉 6 号，每盆 2 株，幼苗期适当

遮荫，早晚各浇一次水，收获后休闲(9 月到翌年 3 月)。 
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1.3  样品采集及项目测定 

1.3.1  花生农艺性状指标测定    2015—2019 年每

年的 8 月 10 日前后收获花生，并晾干、称重获得荚

果干重；2016 年和 2018 年的 9 月 20 日收获玉米，

并晾干、脱粒、称重获得玉米籽粒干重。2019 年花

生收获后对每株花生根瘤数量计数，测定花生株高、

主根长、地上鲜重和根鲜重。每个重复中 6 株花生农

艺指标的均值作为此重复的指标值。 

1.3.2  根际土壤采集和处理    2019 年收获花生时

小心拔起花生并抖动去除根部大颗粒土块，然后用无

菌毛刷刷取粘附在花生根系上的根际土壤，每个重复

中 6 株花生根际土壤充分混合成为一个混合土样。取

土后立即将土样在 4 ℃冰盒中带回实验室并分成两

份，一份 –25 ℃保存，用于土壤 DNA 提取；另一份

风干过筛(0.15 mm)，用于土壤理化性质测定。 

1.3.3  土壤微生物 DNA 提取及高通量测序    按照

试剂盒(Fast DNA SPIN Kit for Soil，MP，美国)要求

的步骤提取根际土壤总 DNA，使用 NanoDrop 

2000(Thermo Scientific，美国)测定 DNA 浓度，并用

引物[14]338F: ACTCCTACGGGAGGCAGCA 和 806R: 

GGACTACHVGGGTWTCTAAT 基于 Illumina MiSeq

平台对根际土壤细菌进行 16S rRNA 扩增子测序，测

序由上海派森诺生物科技有限公司完成。 

1.3.4  土壤理化性质测定    采用电极法测定土壤

pH；采用重铬酸钾外加热法测定有机质含量；采用

凯氏定氮法测定全氮含量；采用钼锑抗比色法测定全

磷含量；采用火焰光度法测定全钾含量；采用扩散吸

收法测定碱解氮含量；采用钼锑抗比色法测定有效磷

含量；采用火焰光度法测定速效钾含量[15]。 

1.4  数据处理与统计分析 

采用 Microsoft Excel 2013 对每处理 3 个重复的

花生农艺性状指标进行数据处理，采用 SPSS 进行

差异显著性分析 (Duncan 法 )。采用 QIIME 软件

(v.1.7.0)分析原始序列，用 FLASH 拼接成对的末端

序列，通过 UPARSE 方法将序列在 97% 相似性水

平下聚类并分配给操作分类单元(OTU)，使用 16S 

rRNA Greengene(v.13.8)数据库对各 OTU 代表序列

进行物种注释。基于 R(v.3.5.1)使用“vegan”包计算

OTU 水平上根际细菌群落的多样性、丰富度和均匀

度；基于 Bray-Curtis 距离在 OTU 水平上对细菌群

落进行主坐标分析(PCoA)，采用置换多元方差分析

(PERMANOVA) 比 较 处 理 间 差 异 显 著 性 。 采 用

STAMP 软件分析根际细菌属水平相对丰度差异(前

25 个优势属纳入统计分析)，t 检验(双侧)用于不同

处理两两之间相对丰度差异显著性检验。采用 

Canoco 软件(v.5.0)进行冗余分析(基于 999 次 Monte 

Carlo 置换检验)用以评估土壤理化性质与根际优势

细菌属的分布关系。 

2  结果 

2.1  持续施用生物有机肥对花生产量和农艺性状

的影响 

2015—2017 年，不同处理下花生产量无显著差

异。2018 年，CF 和 OF 处理花生产量差异显著，相

比于施用化肥(CF)，施用生物有机肥(OF)时花生产量

增加了 18%(表 1)。 

表 1  2015—2018 年不同处理下的花生和玉米产量(g/株) 
Table 1  Peanut and maize yields under different treatments from 2015 to 2018  

处理 2015 年 2016 年 2017 年 2018 年 

CK 14.13 ± 0.21 a 18.83 ± 0.59 (M) 14.51 ± 0.46 a 19.30 ± 1.51 (M) 

CF 14.13 ± 0.15 a 14.40 ± 0.20 a 14.13 ± 0.35 a 13.17 ± 0.47 b 

OF 14.20 ± 0.10 a 14.53 ± 0.15 a 14.77 ± 0.21 a 15.57 ± 0.45 a 

注：表中数据为均值±标准差，CK、CF 和 OF 分别为花生/玉米轮作+化肥处理、花生连作+化肥处理和花生连作+生物有机肥处理。 

“M”表示玉米的产量，其他为花生产量。同列数据小写字母不同表示处理间差异达 P < 0.05 显著水平，下同。 

 

与花生/玉米轮作(CK)相比，花生连作(CF)5 a 后

株高、地上鲜重、根瘤数及荚果干重显著降低(图 1)；

连作制度下，与施用化肥(CF)相比，持续施用生物有

机肥(OF)显著提高了花生株高、地上鲜重、根鲜重和

根瘤数及荚果产量。其中，花生根瘤数量对生物有机

肥具有高度敏感性，持续施用生物有机肥后花生根瘤

数相比于施用化肥提高了 5 倍。值得注意的是，相比

于施用化肥，连续 5 a 施用生物有机肥后花生产量提

高了 27%(图 1)。 

2.2  持续施用生物有机肥对花生根际细菌群落结

构和多样性的影响 

主坐标分析(图 2)表明，不同处理下花生根际细

菌群落结构差异显著(F(2,6) = 9.81, P < 0.01)。相比于

花生/玉米轮作，花生连作后根际细菌多样性和均匀

度显著降低，而连作花生持续施用生物有机肥后，花

生根际细菌多样性和丰富度显著升高(表 2)。 
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(图中小写字母不同表示处理间差异达 P < 0.05 显著水平) 

图 1  成熟期不同处理下的花生农艺性状 
Fig. 1  Peanut agronomic traits at maturation stage under different treatments 

 

 

图 2  不同处理下花生根际细菌群落结构 
Fig. 2  Principle coordinate analysis of peanut rhizosphere bacterial 

community structures under different treatments 

表 2  不同处理下花生根际细菌群落的多样性、 
丰富度和均匀度 

Table 2  Shannon diversity, Chao 1 richness and Pielou evenness of 
bacterial communities in peanut rhizospheres under different 

treatments 

处理 多样性 Shannon 丰富度 Chao 1 均匀度 Pielou

CK 5.06 ± 0.10 a 942 ± 63 ab 0.77 ± 0.03 a 

CF 4.85 ± 0.12 b 847 ± 28 b 0.73 ± 0.01 b 

OF 5.10 ± 0.07 a 1 067 ± 103 a 0.74 ± 0.01 ab

 

2.3  持续施用生物有机肥对花生根际细菌群落组

成的影响 

本研究共获得细菌序列 266 013 条，聚类后获得

2 198 个 OTU，分布在 22 个门、46 个纲、86 个目、

153 个科、429 个属。其中，放线菌门(Actinobacteria)、

变形菌门(Proteobacteria)、暂定螺旋体门(Candidatus 

Saccharibacteria)、绿弯菌门(Chloroflexi)和酸杆菌门

(Acidobacteria)为花生根际的优势菌门(相对丰度均

大于 1%)，占获得总细菌序列量的 75.2%。对比各处

理间细菌门水平相对丰度差异后发现(图 3)，相比于

轮作(CK)，花生连作(CF)后根际放线菌门的相对丰度

显著降低(P<0.01)，而绿弯菌门和酸杆菌门的相对丰

度显著升高(P<0.01)；相比于 CF，连作花生持续施用

生物有机肥(OF)后，变形菌门(P<0.05)、暂定螺旋体

门(P<0.05)及拟杆菌门(Bacteroidetes)(P<0.01)的相对

丰度分别上升了 7%，22% 和 53%。 

 

图 3  不同处理下花生根际细菌群落组成 
Fig. 3  Bacterial community compositions (phylum level) in peanut 

rhizospheres under different treatments 



第 3 期 陈德乐等：持续施用生物有机肥对花生产量和根际细菌群落的影响 541 

 

http://soils.issas.ac.cn 

属水平上，相比于轮作(CK)，Leifsonia，Mycoba-

cterium，Burkholderia，Singulisphaera，Streptomyces，

Dyella 和 Gp3 的相对丰度在连作花生施用化肥(CF)

处理下显著升高，Devosia，Mesorhizobium，Conexi-

bacter，Catenulispora 和 Actinospica 的相对丰度显著

降 低 ； 相 比 于 CF ， Rhizobium ， Marmoricola ，

Mesorhizobium，Mycobacterium，Kribbella，Devosia

和 Bradyrhizobium 的相对丰度在施用生物有机肥处

理 (OF) 下 显 著 升 高 ， Leifsonia ， Actinospica ，

Burkholderia，Gp3，Catenulispora 和 Dyella 的相对

丰度显著降低。其中，α-变形菌门下 Rhizobium，

Mesorhizobium，Devosia 和 Bradyrhizobium 的相对丰

度分别升高了 295%、89%、96% 和 40%；放线菌门

下 Marmoricola，Mycobacterium 和 Kribbella 的相对

丰度升高了 229%、104%、106%，Leifsonia 的相对

丰度下降了 67%；β-变形菌门下 Burkholderia 的相对

丰度下降了 47%(图 4)。Bacillus 属的相对丰度(< 0.2%)

在各处理间无显著差异。 

 

(图中误差线为标准差(n = 3)，超出置信区间虚线表示两处理间差异达 P < 0.05 显著水平) 

图 4  CF 与 CK (A)、CF 与 OF (B) 处理下花生根际优势细菌属平均相对丰度差异 
Fig. 4  Differences in relative abundances of dominant bacterial genera in peanut rhizospheres under CF/CK (A) and CF/OF (B) treatments 

 

2.4  土壤理化性质对根际细菌群落的影响 

为了揭示不同处理下土壤理化性质对根际细菌

群落的影响，针对根际细菌群落中相对丰度出现显著

差异的细菌属进行冗余分析(图 5)。通过 Canoco 软件

中“前向选择”(Forward selection)去除土壤全氮、全钾

和速效钾 3 个与其他解释变量具有较强相关性的环

境因子，以获得更稳定的多元回归模型。结果发现，

土壤有机质含量对根际细菌群落的影响最显著，解释

了 41.4% 的群落变化；其次是土壤 pH 和有效磷含

量，分别解释了 16.3%和 9.1% 的群落变化，所有理

化因子共解释了 80.1% 的群落变化。施用化肥后连

作花生根际富集了 Leifsonia，Burkholderia 和酸杆菌

Gp3 等，而施用生物有机肥后连作花生根际富集了

Rhizobium，Kribbella 和 Bradyrhizobium 等。RDA 分

析的第一轴解释了 63.1%，第二轴解释了 14.0%，共

解释了 77.1% 的群落差异。 

3  讨论 

土壤微生物多样性在维持植物健康的过程中扮

演着重要的角色[16]。研究表明，作物长期连作后根

际土壤细菌多样性降低，病原菌丰度增加，导致土传

病害发生 [17]。例如，邓晓等 [18]在研究健康和发病 
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图 5  根际细菌群落(属水平)与土壤理化性质的冗余分析 
Fig. 5  Redundancy analysis of soil bacterial community (genus 
level) in peanut rhizosphere and soil physicochemical properties 

 
(枯萎病)香蕉根际细菌群落时发现，健康香蕉根际细

菌多样性显著高于发病香蕉根际细菌多样性。因此，

提高植物根际细菌多样性可能是缓解作物连作障碍

的关键。本研究中，持续施用生物有机肥显著提高了

连作花生根际细菌多样性，而施用化肥时连作花生根

际细菌多样性处于较低水平。一方面，施用生物有机

肥到连作土壤后，活性 Bacillus pumilus 繁殖代谢过

程中会分泌出大量胞外多糖，有效地改善了土壤团粒

结构及化学性质，而土壤良好的团粒结构、适宜的酸

碱环境及充足的碳源是提高土壤微生物多样性的关

键因素[19]。另一方面，施用的生物有机肥持续缓慢

地释放有效养分，为植物不断从土体土壤向根际富集

稀有微生物种做出了重要的贡献[20]，因而根际微生

物种类显著增加，细菌多样性显著提高。Fu 等[21]发

现，连续 3 a 施用生物有机肥后香蕉根际细菌多样性

和丰富度显著升高。可见，生物有机肥对土壤细菌多

样性的提高有显著的促进作用。在针对其他经济作物

连作障碍的研究中，例如黄瓜[22]和西瓜[23]，结果亦

表明施用生物有机肥可以提高根际细菌多样性。本研

究中根际细菌多样性与荚果产量呈正相关，较高的细

菌多样性保持了微生物群落拥有较高的竞争活性，这

样的资源竞争状态将会抑制土传病原菌的活性，限制

病原菌在根际定殖和入侵根系[24]，稳定了根际有益微

生物群落，为作物增收稳产提供了防御策略。总的来

说，花生根际细菌多样性及丰富度的增加可能是连作

制度下施用生物有机肥后花生实现增产的重要原因。 

土壤微生物是土壤生态系统的重要组成部分，在

土壤养分循环、有机物形成与分解、植物生长发育与

健康方面发挥着重要作用[25]。在连作种植体系下，

持续施用生物有机肥后 α-变形菌门中的根瘤菌

Rhizobium，Bradyrhizobium，Mesorhizobium 和放线

菌门中的 Marmoricola，Mycobacterium，Kribbella

等在花生根际显著富集。Badawi 等[26]通过接种培养

实验发现，Bradyrhizobium 可以稳定定殖在花生根

际，并产生促进花生生长及提高产量的效应。根瘤菌

是植物根际促生细菌中的重要一类，能侵染豆科作物

并与之进行共生结瘤固氮，将空气中的氮气转化为自

身可以利用的化合态氮[27]，施用生物有机肥后花生

根际土壤中根瘤菌属相对丰度显著升高，说明施用生

物有机肥后花生根系的共生固氮能力增强，这与施用

生物有机肥下根瘤数量和荚果产量显著增加结果是

一致的(图 1 E)。Trivedi 等[28]通过随机森林模型和结

构方程模型对澳大利亚 24 个农田样本点的土壤微生

物群落分析发现，放线菌门的相对丰度与土壤对病原

菌的抑制作用呈显著正相关。Cha 等[29]通过高通量测

序揭示了放线菌门可能参与了对草莓枯萎病菌的抑

制，并通过分离培养鉴定出部分具有直接拮抗效应的

放 线菌株 ，这 表明本 研究 中的 Marmoricola ，

Mycobacterium和 Kribbella是潜在的病原微生物拮抗

菌，其作用有待于进一步分析验证。本研究中，Gp3，

Leifsonia 和 Burkholderia 在施用化肥的连作花生根际

显著富集。酸杆菌门中的 Gp3 是一种嗜酸菌[30]，本

研究中施用化肥的连作花生根际土壤 pH 为 4.80，在

各处理中最低，因此其相对丰度较高。王恒波等[31]

发现，Leifsonia xyli sub sp.可以引起甘蔗矮化，

Leifsonia 在花生根际富集可能是导致施用化肥处理

花生的株高显著低于其他处理的主要原因。伯克氏菌

(Burkholderia)在连作花生根际富集可能与花生根系

释放的酚酸可诱导根际伯克氏菌的增殖有关[32]；此

外，有研究报道伯克氏菌属下的很多菌种对植物生长

具有不利影响[33]。Fu 等[21]也报道了施用含有 Bacillus 

spp.生物菌剂的生物有机肥后香蕉根际伯克氏菌属

相对丰度下降。本研究中生防菌剂 Bacillus pumilus

在生物有机肥处理下的花生根际的相对丰度极低，这

可能与总细菌丰度过高有关，所以高通量测序下检测

到 Bacillus pumilus 的 reads 数极少；尽管 Bacillus 

pumilus 的相对丰度低，但 Bacillus pumilus 可能通过

微生物种间相互作用激发其他有益微生物在根际

富集，如根瘤菌[34]。因此，持续施用生物有机肥后

根际促生菌的增加可能是花生产量提高的另一重

要原因。 

有机物料为土壤微生物的生长繁殖提供了物质
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来源。杨宇虹等[35]通过微平板法研究发现，施用猪

粪有机肥促进了以有机酸为碳源的微生物生长。本研

究中，连作花生施用生物有机肥后土壤有机质含量和

pH 显著升高，与之相对应的是根际细菌群落多样性

显著升高，这表明根际细菌群落对有机肥响应敏感，

细菌多样性极易受到施肥种类的影响，土壤有机质和

pH 分别解释了 41.4% 和 16.3% 的群落变化。可见，

连作花生长期施用生物有机肥后土壤有机质含量改

善，提高了土壤 pH，调节了土壤微生态环境，这为

花生根际土壤细菌群落结构的改善、多样性的提高以

及有益微生物种群的培育创造了条件。有研究针对 5

种不同有机质含量的农田黑土通过 Biolog 法比较其

土壤微生物的生态特征发现，不同有机质含量介导的

不同微生物群落多样性和丰富度及功能微生物与土

壤微生物(细菌、真菌和放线菌等)数量、呼吸强度、

代谢能力及代谢产物密切相关[36]。因此，本研究中

持续施用生物有机肥下不同功能微生物的代谢特征

是如何驱动花生生长发育并提高荚果产量有待于进

一步研究与验证。 

综上所述，持续施用生物有机肥可以改良南方酸

性红壤，改善红壤旱地肥力，优化连作制度下花生根

际细菌群落结构，促进了花生根部结瘤固氮，以达到

缓解连作障碍的目标。这为突破红壤区花生连作障碍

防控技术瓶颈提供了有效稳定的措施，同时也为其他

作物连作障碍发生机制研究和防治技术研发提供重

要参考。 
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