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摘  要：为了揭示长期稻草覆盖和香根草篱措施下坡耕地红壤细菌群落结构特征，分析影响红壤细菌群落变化的主控环境因子，试

验依托红壤坡地稻草覆盖和香根草篱等措施的水保效果长期定位试验，采用高通量测序技术，研究花生常规等高种植(CK)条件下，

配合香根草篱(H)、稻草覆盖(M)和稻草覆盖+香根草篱(HM)措施对土壤细菌群落结构的影响，并分析细菌群落组成与土壤性状的相

关性。结果表明：①与 CK处理相比，H、M和 HM处理土壤细菌丰富度和 Shannon多样性指数均有增加，香根草篱和稻草覆盖

措施均是增加土壤细菌丰富度的影响因素，稻草覆盖措施是增加土壤细菌多样性的主要影响因素，HM处理特有种细菌数量最多。

②水保措施对土壤细菌群落结构产生影响，相比 CK处理，M处理显著增加了变形菌门(Proteobacteria)细菌的相对丰度 5.1%，降低

了绿弯菌门(Chloroflexi)细菌的相对丰度，HM处理变形菌门和拟杆菌门(Bacteroidetes)细菌的相对丰度分别显著增加 5.4%和 1.2%，而

H处理土壤细菌群落组成与 CK处理间无显著差异。③主成分分析结果显示，有稻草覆盖处理(M和 HM)的细菌群落结构相似，但

与 CK 和 H 处理间细菌群落结构差异较大；典范对应分析表明，木聚糖酶、N-乙酰-β-D-氨基葡萄糖苷酶活性与细菌群落结构组成

密切相关，土壤有机碳和硝态氮含量是影响细菌群落结构的主要环境因子。 
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Bacterial Community Structures and Influential Factors Under Straw Mulching and Vetiver 

Grass Hedgerows in Sloping Land of Red Soil 
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Abstract: In this paper, bacterial community structures were studied in the slope land of red soil under straw mulching and 

vetiver grass hedgerows and their relations with soil environmental factors were also investigated in order to provide the ba sis for 

soil microbial diversity maintenance and proper land management. Soil samples were collected from an experimental field (since 

2009) with different soil and water conservation measures, including peanut contour farming (CK), peanuts + vetiver grass 

hedgerows, peanuts + rice straw mulching (M) and peanuts + vetiver grass hedgerows + rice straw mulching (HM), the abundances, 

diversities and compositions of bacterial communities were analyzed by high-throughput sequencing of 16S rRNA genes 

(Illumina Miseq platform), and their relations with soil environmental factors were analyzed by using canonical correspondence 

analysis (CCA) and factor analysis. The results showed that H, M and HM increased soil microbial richness and Shannon index 

compared with CK, H and M dominated microbial richness, M dominated bacterial diversity,  and HM had the highest number of 

endemic species of bacteria. Soil and water conservation measures affected soil bacterial community structures, compared with 

CK, M significantly increased the relative abundance of Proteobacteria by 5.1% and decreased the relative abundance of 

Chloroflexi, while HM significantly increased the relative abundance of Proteobacteria and Bacteroidetes by 5.4% and 1.2% 
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respectively. Principal component analysis (PCA) showed that bacterial community structures were similar between M and HM, 

but significantly different with those of CK and H. CCA analysis showed that the activities of xylanse and N-acetyl-β- 

D-glucosaminidase were closely related to bacterial community composition, and the contents of soil TOC and NO
– 

3 -N were main 

environmental factors associated with bacterial community. 

Key words: Sloping land of red soil; Straw mulching; Vetiver grass hedgerows; Bacterial community structure; Soil physiochemical 

properties 

 

红壤坡耕地是南方红壤区发展农业多种经营、优

化农业产业结构的重要土壤资源，也是红壤区水土流

失的主要策源地[1]。近年来，受自然和人为等因素的

影响，该区水土流失问题还没有得到有效的解决，土

壤有机质含量降低，农业生态系统脆弱，严重制约了

区域农业的可持续发展[2]。等高植物篱、秸秆覆盖等

生物水土保持措施(生物水保措施)在控制坡耕地水

土流失、提高土壤养分、改善土壤团粒结构等方面效

果显著[3-6]，业已成为恢复重建南方退化红壤肥力和

生态功能的有效措施之一[7]。土壤微生物在土壤有机

质形成与分解、氮素循环与转化以及提升生态系统生

产力等生态过程中发挥重要作用，是土壤质量和生态

系统稳定健康的重要指标[8-9] 。 

近年来，有关秸秆覆盖和植物篱等生物水保措施

对土壤微生物群落结构多样性影响的研究越来越受

到关注[10-12]。秸秆覆盖和植物篱通过外源有机物质的

投入直接或者通过拦截降雨、减少冲蚀进而优化土壤

结构、提升土壤肥力间接为土壤微生物繁殖和生长提

供养料和水热条件[6]，从而有利于增加微生物活性与

多样性。也有研究表明，香根草篱和稻草覆盖通过直

接投入凋落物、根系等带入了大量的高碳氮比(C/N)有

机物料，其分解过程加剧了微生物和植物之间的养分

竞争[13]，加之两种措施不同水保机制造成土壤养分、

有机碳的种类和数量不同，由此导致不同生物水保措

施间土壤微生物总量和群落组成及比例各异[14-15]。 

细菌是土壤微生物的重要组成部分，土壤中细菌

的数量丰富且种类繁多，其多样性和丰度对其所生存

微环境状况较敏感，如土壤有效养分、土壤有机质特

性及地表植被状况等[16]。目前，关于生物水保措施

与土壤微生物特性的关系研究主要有植物篱有无、植

物篱种类、秸秆覆盖量对土壤微生物三大主要类群总

量、酶活性及微生物生物量碳、氮等特性的影响[17]，

而对草篱和覆盖等不同生物水保措施对土壤细菌群

落组成影响的研究相对较少  [11,15]，对不同措施引起

细菌群落变化的主控环境因子也并不十分清楚。因

此，本文以红壤坡耕地不同生物水保措施的长期定位

试验为平台，通过高通量测序技术，研究香根草篱和

稻草覆盖对土壤细菌群落结构和组成的影响，分析土

壤细菌菌群与环境因子的相关关系，明确影响土壤细

菌组成的主控环境因子，为筛选更利于红壤坡耕地水

土流失防治、培育及提高红壤坡耕地土壤生物肥力及

调整当地的农业经营管理模式提供参考。 

1  材料与方法 

1.1  试验区概况 

试验区位于江西省红壤研究所水土保持试验站

(116°2024″ E，28°1530″ N)。该区为典型的低丘红壤

区，属于中亚热带季风气候，年均降水量 1
 
537 mm，

降水丰富但季节分配不均，年均气温 17.7 ~ 18.5℃。

供试土壤为第四纪红黏土母质发育的红壤，试验前土

壤基本理化性质为：pH(H2O)5.0，有机质 16.2 g/kg，

全氮 1.93 g/kg，全磷 0.66 g/kg，全钾 1.39 g/kg。 

1.2  试验设计 

定位试验始于 2009年，试验设置花生常规等高

种植(CK)，以及在常规等高种植的基础上配合香根草

篱(H)、稻草覆盖(M)、香根草篱+稻草覆盖(HM)3 个

水保措施处理，小区面积 120 m
2
 (24 m × 5 m)，3 次

重复，完全随机排列。样地坡度 10°，供试花生品种

为粤油 991，种植密度为 32 cm × 20 cm。香根草

(Vetiveria zizanioides)篱每隔 8 m双行种植，株行距为

50 cm × 50 cm；覆盖稻草处理在花生播种后每个小区

均匀覆盖干稻草 4 500 kg/hm
2，试验期间(4—8月)覆

盖稻草腐解率为 60% ~ 70%。 

香根草是一种直立型多年生草本植物，根系纵深

可生长至 2 ~ 3 m。本团队前期通过香根草篱对间作

花生产量的空间影响距离的研究发现，栽种香根草篱

能显著增加距离其 1.65 ~ 2.97 m范围花生的产量，

但却降低距离其 1.0 m内花生的产量[18]。为了减少香

根草篱过高遮阴对花生生长造成的不利效果，试验期

间确保香根草定期刈割至 30 ~ 50 cm。 

试验区播种前施三元复合肥 (N-P2O5-K2O: 15- 

15-15)416.7 kg/hm
2，钙镁磷肥(CaO≥180 g/kg，MgO

≥30 g/kg，P2O5≥120 g/kg)525 kg/hm
2。各处理花生

种植方式和农事操作相同[15]。 
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于 2016 年 9 月(花生收获后 1 个月)在每个香

根草篱试验小区的上坡位采集距离篱带上部 2 m 内

0 ~ 15 cm土层土样，无香根草篱小区沿等高线采集

相同坡位土样[15]。 

1.3  测定指标及方法 

1.3.1  土壤基础性质     土壤有机碳(TOC)测定采

用浓硫酸–重铬酸钾外加热法；土壤可溶性有机碳

(DOC)以水土比为4︰1(V/m)振荡30 min后，4 000 r/min

离心抽滤后，用有机碳分析仪(岛津 TOC- VCPH)测

定  [19]；土壤铵态氮 (NH4
+
-N)和硝态氮 (NO3

–
-N)用

0.5 mol/L 硫酸钾浸提过滤后，用流动注射分析仪

(Auto Analyer AA3，德国)测定。 

1.3.2  土壤酶活性    土壤酶活性测定采用微孔板

荧光法 [20] 。利用荧光物质 4-羟甲基-7-香豆素(MUB) 

共轭物质作为测定底物，选取 α-葡糖苷酶

(α-glucosidase，AG)、β-葡糖苷酶(β-glucosidase，BG)、

纤维素酶(cellulase，CB)和木聚糖酶(xylanase，XYL) 

4 种参与碳循环的酶，以及亮氨酸氨基肽酶(leucine 

aminopeptidase，LAP)、N-乙酰基-β-D 氨基葡萄糖苷

酶(N-acetyl-β-D-glucosaminidase，NAG)2 种参与氮

循环的酶测定。用每小时每克样品的基质转化率表示

样品酶活性(nmol/(g·h))。  

1.3.3  土壤 DNA 提取和高通量测序    采用 Soil 

DNA Kit 试剂盒(OMEGA 公司，美国)进行土壤 DNA 

的提取。细菌样品测序引物是 515F/907R，引物序列

为 515F (5-GTGCCAGCMGCCGCGG-3)，907R(5-CC 

GTCAATTCMTTRAGTTT-3)，测序区域为 V4 ~ V5
[21]。

土壤微生物总 DNA提取和测序服务委托上海派森诺

生物科技有限公司完成。 

1.4  数据处理与统计分析 

首先对有效序列进行去杂和修剪得到优化数据，

在 97%的相似水平上使用 UPARSE 算法进行 OTU 

聚类，使用 Uchime 去除嵌合体，使用 Silva 等数据

库进行物种分类信息的划分。利用软件 Mothur 计算

得到 Chao1、Shannon 指数。单样本的多样性分析

(Alpha 多样性)可以反映细菌群落的丰度和多样性，

通过 Chao1 指数分析样品中细菌群落的丰富度，

Shannon 指数分析样品中细菌群落的多样性。利用 

R 语言生成样本间(或组间)OTU 的维恩(Veen)图以

及主成分分析(PCA)和典范对应分析(CCA)，并根据 

OTU 表的结果，得到样品的丰富度以及各个样品的

物种组成比例情况[21-22]。 

试验数据通过 SPSS 17.0 进行单因素方差分析

(one-way ANOVA)和相关分析，多重比较选择 Duncan 

极值法，显著性水平为 P<0.05。绘图采用 Origin 8.0

软件。为保证结果可靠性，减少误差，仅分析相对丰

度高于 1%的细菌类群。 

2  结果与分析 

2.1  不同水保措施下土壤细菌丰富度和 Alpha 多

样性 

不同处理土壤细菌的OTUs丰富度和Alpha多样

性见表 1。从表 1可以看出，与对照(CK)相比，香根

草篱(H)处理细菌的丰富度、Chao1 和 Shannon 多样

性指数均无明显差异，有稻草覆盖的处理(M 和 HM)

显著增加了细菌的丰富度和 Shannon多样性指数，其

中 HM处理对细菌丰富度的增加幅度显著高于 M处

理。双因素方差分析结果显示(表 1)，香根草篱和稻

草覆盖均是增加土壤细菌丰富度的影响因素，而稻草

覆盖是增加土壤细菌多样性的主要影响因素。 

表 1  不同水保措施下土壤细菌丰富度和多样性指数 
Table 1  OTU richness and Chao1 and Shannon indexes under 

different soil and water conservation measures 

处理 丰富度 Chao1指数 Shannon指数 

CK 736.67 ± 19.17 c 3646.12 ± 13.68 ab 8.99 ± 0.04 b 

H 751.67 ± 11.26 c 3652.27 ± 85.94 ab 9.01 ± 0.04 b 

M 833.00 ± 27.65 b 3577.54 ± 63.14 b 9.22 ± 0.02 a 

HM 943.33 ± 23.56 a 3883.47 ± 105.46 a 9.26 ± 0.01 a 

方差分析 (F 值) 

H 8.66* 4.29 1.12 

M 45.73** 1.17 54.22** 

H×M 5.01 3.96 0.06 

注：表中同列不同小写字母表示处理间差异显著(P<0.05)，

*、**分别表示在 P<0.05、P<0.01水平影响显著；下同。  

 

2.2  不同水保措施下土壤细菌群落组成相似性 

韦恩图用于统计分析不同生物水保措施中共有

或独有微生物数目，可以直观反映不同水保措施之间

微生物群落组成相似程度。图 1 列出了各处理OTUs 

组成的重叠情况，数字表示所在区域的 OTU 数目，

结果显示，CK 处理和 H、M、HM 三种水保措施处

理之间共有细菌种类 2 531种，H、M和 HM处理之

间共有细菌种类 400 种。H、M 和 HM 处理土壤细

菌特有种的数量均显著高于 CK 处理(9 个)，HM 处

理特有种 81 种 (占总体的 1.8%) 显著高于 H 处理

特有种 19 种 (占总体的 0.4%) 和M处理特有种 26 

种 (占总体的 0.6%) (图 1)。  

2.3  不同水保措施下土壤细菌群落组成特征 

从门的分类水平看(图 2)，变形菌门(Proteoba-
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cteria，27.4% ~ 30.2%)、绿弯菌门(Chloroflexi，20.2% ~ 

26.8%)、酸杆菌门(Acidobacteria，16.8% ~ 18.3%)、

放线菌门(Actinobacteria，8.8% ~ 10.6%)和浮霉菌门

(Planctomycetes，7.1% ~ 7.6%)等 9个门类是所有处

理中的优势菌群，其相对丰度之和约占土壤细菌总量

的 90%，非优势细菌包括厚壁菌门(Firmicutes)和拟杆

菌门(Bacteroidetes)。与 CK处理相比， M和 HM处

理分别显著增加了变形菌门的相对丰度 5.1%和

5.4%(P<0.05)，降低了绿弯菌门的相对丰度，HM 处

理还显著增加了拟杆菌门的相对丰度 1.2%。相比 CK

处理，H 处理增加了酸杆菌门相对丰度，而 M 处理

降低了放线菌门相对丰度，但差异均未达显著水平

(P>0.05)。 

 

图 1  不同水保措施下细菌组成差异 

Fig.1  Differences in bacterial compositions under different soil  

and water conservation measures 

 

图 2  不同水保措施下土壤细菌门水平的相对丰度 

Fig. 2  Relative abundances of bacteria at phyla level under 

differnenrt soil and water conservation measures 

 

主成分分析结果表明(图 3)，第一、二主成分贡

献率分别为 41.21% 和 26.60%。CK处理投射点分布

在第二象限，H 处理投射点分布在第一象限，M 和

HM处理投射点分布在第四象限，说明不同水保措施

下土壤细菌组成结构有较明显分异，具体而言，有水

保措施与无水保措施差异较大，即使有水保措施，有

稻草覆盖处理的 M和 HM处理土壤细菌群落结构相

近，但与 H处理的细菌群落结构不同。 

 

图 3  不同水保措施下土壤细菌群落结构主成分分析 

Fig. 3  Principal component analysis (PCA) of bacterial community 

structures under different soil and water conservation measures 

 

2.4  不同水保措施下土壤的理化性质和酶活性 

与 CK 处理相比，M 和 HM 处理土壤总有机碳

含量分别显著增加 8.6% 和 26.1%，但不同措施下土

壤可溶性有机碳含量与 CK处理相比无明显差异。相

比 CK 处理，H 和 M 处理均显著降低了土壤铵态氮

含量，而 H处理显著增加了土壤硝态氮含量(表 3)。 

H和 M处理对参与碳循环的酶(AG、BG、CB 和 

XYL)和氮循环的酶(LAP 和 NAG)活性的影响各异

(图 4)。相比 CK处理，H处理显著降低了土壤 XYL

和 LAP活性，但对其他酶活性无显著影响；M和 HM

处理主要增加了 BG、CB、XYL和 NAG活性，HM

处理显著增加了土壤 XYL和 NAG活性，分别是 CK

处理的 2.0倍和 4.5倍。 

2.5  细菌群落结构与土壤性状的典范对应分析 

为进一步探讨稻草覆盖、香根草篱和二者结合措

施土壤中细菌群落结构分布与土壤环境因子的关系，

将每个水保措施中细菌结构组成与相应环境因子进

行典范对应分析。结果表明，土壤总有机碳含量、

XYL活性、硝态氮含量和 NAG活性与土壤细菌群落

组成分布有显著的相关性 (图 5 和表 4)。同时 H、

M 和 HM 三种水保措施对细菌群落结构分布也有显

著影响 (F=4.900，P=0.028) (图 5)。 

3  讨论 

香根草篱和稻草覆盖通过作物根系及其分泌物、
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根系残茬以及外源碳投入等提高土壤肥力、改善土壤

结构，为土壤微生物提供了大量碳源与营养元素[15]，

促进土壤微生物繁殖，增加微生物生物量[11]。因此，

相比常规等高种植，有香根草篱和稻草覆盖处理土壤

的细菌丰富度和多样性指数相对较高，这和前人的大

量研究结果相似 [23]。 

表 3  不同水保措施对土壤总有机碳、可溶性有机碳、铵态氮和硝态氮的影响 
Table 3  Contents of soil total organic carbon, dissolved organic carbon, NH4

+-N and NO– 

3 -N under different soil  

and water conservation measures 

土壤性状 CK H M HM 

TOC(g/kg) 9.96 ± 0.04 b 10.13 ± 0.34 b 10.81 ± 0.21 a 12.56 ± 0.91 a 

DOC(g/kg) 0.21 ± 0.05 a 0.24 ± 0.66 a 0.15 ± 0.21 a 0.22 ± 0.66 a 

NH4
+-N(mg/kg) 98.32 ± 2.88 a 64.94 ± 1.47 b 39.42 ± 3.64 b 89.54 ± 5.37 a 

NO– 

3 -N(mg/kg) 18.57 ± 2.52 b 27.00 ± 1.67 a 17.92 ± 1.61 b 16.64 ± 2.10 b 

 

(α-葡糖苷酶：AG；β-葡糖苷酶：BG；纤维素酶：CB；木聚糖酶：XYL；亮氨酸氨基肽酶：LAP；N-乙酰基-β-D 氨基葡萄糖苷酶：NAG；

图中不同小写字母表示不同处理间差异在 P<0.05水平显著) 

图 4  不同水保措施对 AG、GB、CB、XYL、LAP 及 NAG 活性的影响 

Fig. 4  Activities of AG、GB、CB、XYL、LAP and NAG under different soil and water conservation measures 

 

土壤细菌是生态过程的重要参与者，土壤养分、

水分和结构等环境条件直接影响细菌群落的组成和

多样性，因此能够改变土壤理化性质的管理措施，也

将会引起细菌群落结构和多样性发生改变[24-25]。香根

草篱和稻草覆盖处理不同的凋落物组成和根系分泌

物向土壤中输入的碳源、氮源的种类和数量不同，以

及两种措施水保机制的不同导致其影响下的土壤养

分及结构各异[15]，进而导致土壤中适宜细菌的组成

和多样性也略有差异(表 1 和图 1)。研究表明，变形

菌门细菌作为一种营养丰富的共生性细菌，多存在于

土壤有机碳含量较高的土壤[26]。本试验中，所有处

理土壤变形菌门是优势菌门，香根草篱、稻草覆盖、

香根草篱+稻草覆盖 3种水保措施均提高了土壤变形

菌门的相对丰度，表明短期内外源碳输入增加了土壤

中的可利用碳源的有效性，进而影响“富养型”细菌的

丰度和活性。然而，不同碳输入方式、种类和土壤理 

C
B
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(变形菌门：Proteobacteria；绿弯菌门：Chloroflexi；酸杆菌门：

Acidobacteria；放线菌门：Actinobacteria；浮霉菌门：Plancto-

mycetes；厚壁菌门：Firmicutes；拟杆菌门：Bacteroidetes；芽単

胞菌门：Gemmatimonadetes；疣微菌门：Verrucomicrobia) 

图 5  门水平细菌群落与土壤环境因子的典范对应分析图 

Fig. 5  Canonical correspondence analysis (CCA) biplots 

representing relationships between soil environmental factors and 

bacterial community at phyla level 

表 4  土壤环境因子对细菌群落组成影响的显著性分析 
Table 4  Significant effects of soil physicochemical parameters on 

bacterial community composition  

 CCA1 CCA2 R2 P 

TOC –0.392 0.920 0.749 0.001** 

DOC 0.902 –0.431 0.045 0.818 

NH4
+-N 0.834 –0.551 0.090 0.681 

NO– 

3 -N 0.512 –0.859 0.346 0.154 

AG –0.961 –0.275 0.075 0.713 

BG 0.995 –0.098 0.046 0.795 

CB –0.407 0.914 0.222 0.302 

XYL –0.409 0.913 0.648 0.011* 

LAP –0.557 –0.830 0.020 0.920 

NAG –0.327 0.945 0.562 0.025* 

 

化性质的差异将影响土壤微生物群落组成[27]。文中

主成分分析结果表明，香根草篱和稻草覆盖处理土壤

细菌群落结构不同，香根草篱的凋落物和根系分泌物

中输入碳的种类和数量与覆盖稻草分解输入的碳有

差异[15]，这可能是导致香根草篱处理土壤变形菌门

(Proteobacteria)的相对丰度显著低于稻草覆盖处理的

原因。同时，不同的细菌类群在土壤中的功能差异显

著。有研究表明，拟杆菌门(Bacteroidetes)具有分解

难降解物质转化为有机物的作用 [28]，而酸杆菌门

(Acidobacteria)包括许多寡营养细菌[23]。本研究中，3

种水保措施均增加了拟杆菌门的相对丰度，说明外源

稻草和香根草篱有机碳的输入有利于拟杆菌门类细

菌生长繁殖，且稻草覆盖和香根草篱二者结合处理效

果最为显著。香根草篱处理酸杆菌门细菌相对含量

增加，说明单独香根草篱处理土壤存在一定的营养

胁迫 [15]，同时草篱根系拦截水土流失后对土壤微生

物的保护和活化作用是增加许多寡营养细菌数量的

又一原因。然而，细菌群落结构受多种营养限制，与

气候条件和土壤其他理化性质都有关系[29]，具体原

因有待进一步研究。 

土壤微生物不仅是土壤养分转化与循环的动力，

本身也是土壤养分的储存库。微生物一方面通过调节

群落结构组成维持土壤生态平衡；另一方面，微生物

通过调控与土壤物质循环密切相关酶的分泌来加速

养分溶解或增加对限制性养分的吸收 [30-31]。本试验

中，稻草覆盖和香根草篱处理直接或间接增加了土壤

碳含量，刺激微生物活动，从而导致与碳循环有关的

BG、CB、XYL活性的增加；而氮素的输入相对不足

需要微生物分泌更多的氮循环酶 NAG，进而促进有

机态氮的矿化[15,30]，维持自身的需要。但与稻草覆盖

处理不同的是，香根草篱处理显著降低了土壤 XYL

和 LAP 活性，是因为草篱发达的根系代谢会释放大

量的酶类及其根际分泌物缓解了土壤养分丰缺状况，

而不同水保措施下土壤矿质氮含量的变化，可能是因

为不同种类细菌在土壤中的功能不同[32-33]，加之土壤

–作物系统及其环境方面的异质性影响了氮素循环转

化过程及其产物；相反，土壤理化性质也是影响细菌

的群落组成的重要因素，CCA 分析表明土壤有机碳

和 XYL、NAG酶活性和硝态氮含量均是影响细菌群

落组成的主要因子，但对细菌群落组成的影响与不同

水保措施密切相关，不同措施间土壤养分状况差异以

及与参与其转化微生物间的相互作用还需进一步研

究。本研究中，稻草覆盖与香根草篱+稻草覆盖处理

土壤细菌群落结构组成相近，这与前期 PLFA研究结

果不一致[15]，是因为两种方法检测指标以及定量方

法不同所致，同时这也说明微生物的功能特征结合群

落种群分析对全面了解微生物类群多样性变化至关

重要。 

4  结论 

稻草覆盖和香根草篱等生物水保措施均改变了

土壤细菌的丰富度和多样性，稻草覆盖、香根草篱及

二者结合措施显著增加了土壤细菌特有种的数量，稻

草覆盖和香根草篱措施均是增加土壤细菌丰富度的

影响因素，而稻草覆盖措施是增加土壤细菌多样性的

主要影响因素。有稻草覆盖的处理土壤细菌群落结构

相近，与单独香根草篱处理的细菌群落结构不同。本

CB 
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试验条件下土壤 XYL 和 NAG 活性与细菌群落结构

组成密切相关，土壤有机碳和硝态氮含量是影响细菌

群落结构变化的主要环境因子。 
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