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摘  要：为探索不同有机肥对植烟土壤氮素矿化及土壤微生态的影响。在等氮(100 mg/kg)投入和 30 ℃ 条件下对施入不同有机肥(植

物源有机肥、芝麻饼肥、生物质炭有机肥)的土壤进行室内培养，分析不同时期土壤 NO3
–
-N 和 NH4

+-N 含量、土壤酶活性及细菌群落

多样性的变化。结果表明：施用不同有机肥均可提高土壤矿质氮含量，在培养前期以饼肥矿化量最高，矿化速率最快，而后期为生

物质炭有机肥处理的氮素矿化量、矿化速率高于其他处理；施用生物质炭有机肥、植物源有机肥均可显著提高土壤脲酶、硝酸还原

酶活性，芝麻饼肥对蛋白酶、蔗糖酶活性有显著的提升作用；相较不施有机肥处理，添加不同有机肥的土壤细菌多样性明显提升。

优势菌门为变形菌门、酸杆菌门、拟杆菌门、浮霉菌门，优势菌属为 Sphingomonas、RB41，Sphingomonas 在不施有机肥处理中最

高，RB41 在生物质炭有机肥处理中最高。Sphingomonas 与蔗糖酶活性呈正相关关系，与脲酶、硝酸还原酶均呈负相关关系；PCA

分析显示，生物质炭有机肥处理的细菌群落结构与其他处理相比差异较大。施用芝麻饼肥有利于促进早期氮素矿化，提高矿化量，

而生物质炭有机肥后期矿化量较大且矿化速率较快，土壤细菌多样性及丰富度也最高。 

关键词：有机肥；植烟土壤；氮素矿化；土壤酶活性；土壤细菌群落 

中图分类号：S141；S153；S154     文献标志码：A 

 

Effects of Organic Fertilizers on Nitrogen Mineralization, Soil Enzyme Activities and 
Microbial Communities in Tobacco-planting Soil 
LIU Wei1, CHEN Xiaolong2, ZHAO Yuanyuan1, WANG Dexun3, XIE Tianqi2, LÜ Jianguo2, JIN Dongfeng2, SHI Hongzhi1* 
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Tobacco, Henan Agricultural University, Zhengzhou   450002, China; 2 Henan China Tobacco Industry Co., Ltd., Zhengzhou    
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Abstract: In order to explore the effects of different organic fertilizers on nitrogen mineralization, soil enzyme activities and soil 

microbial communities in tobacco-planting soil, a lab culture experiment was conducted with different organic fertilizers 

(plant-source organic fertilizer, sesame cake fertilizer, biochar organic fertilizer) under the condition of equal nitrogen (100 mg/kg) 

input and 30 ℃, the changes of nitrate nitrogen and ammonium nitrogen contents, soil enzyme activities and bacterial community 

diversities were analyzed in different culture periods. The results show that different organic fertilizers increase soil mineral 

nitrogen content, nitrogen mineralization amount and rate are the highest under cake fertilizer in the early culture stage, while the 

highest under biochar organic fertilizer in the later culture stage. Biochar and plant-source organic fertilizers significantly 

improve the activities of soil urease and nitrate reductase, while sesame cake fertilizer significantly improves the activities of 

protease and sucrase. Compared with no organic fertilizer treatment (CK), organic fertilizers significantly increase soil bacterial 

diversity, the dominant bacteria phyla are Proteobacteria, Acidobacteria, Bacteroidetes and Planctomycetes, and the dominant 

bacteria genera are Sphingomonas and RB41. Sphingomonas is the highest under CK, while RB41 is the highest under biocarbon 

organic fertilizer. Sphingomonas is positively correlated with sucrase activity, but negatively correlated with urease and nitrate 

reductase activities. Bacterial community structure under biochar organic fertilizer is significantly different from those of other 
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treatments. In conclusion, sesame cake fertilizer and biochar organic fertilizer are beneficial to promote nitrogen mineralization in 

early and late stages and increase the amount of nitrogen mineralization, respectively, and the latter also has the highest the 

diversity and richness of soil bacteria. 

Key words: Organic fertilizer; Tobacco-planting soil; Nitrogen mineralization; Soil enzyme activity; Soil bacterial community 
 
在我国烟草生产过程中，长期过量施用化肥现象

较为严重，导致植烟土壤有机质含量下降，土壤结构

不良，生物活性降低，肥力水平下降，难以满足优质

烟叶生产所需的土壤环境和营养条件[1]，不利于烟叶

品质的提升。目前，土壤有机培肥引起了各地的重视，

有机态氮是有机肥中氮素存在的主要形式，需经过矿

化后才能被烟草吸收利用[2]。土壤氮转化酶作为矿化

过程的主要生物催化剂[3]，其活性高低可以反映土壤

中氮素代谢的旺盛程度、土壤氮素转化及供给能力的

强弱，进而能在一定程度上反映植物对氮素的吸收利

用状况[4]。氮矿化相关功能微生物主要通过相关功能

基因的表达来影响各过程中关键酶的合成，来调控土

壤氮矿化过程[5]。不同有机肥能改变土壤微生物生长

所需能量物质的数量和质量，进而调控土壤微生物群

落的结构和代谢功能，导致氮素矿化特征的差异[6]。

有机肥的施用改变了土壤氮素形态结构和氮库特征，

对烟株氮素供应强度和动态会产生显著影响，认识不

同有机肥氮素矿化规律对于合理选择和施用有机肥，

科学调整无机氮施用量，促进土壤氮素供应与烟株需

肥规律相吻合具有重要意义。目前，关于有机肥提高

烟叶品质的研究多集中在其种类、施用方式及施用量

等方面，由于对有机培肥后土壤氮素矿化规律认识不

足，施用有机肥的烟田常出现氮素动态供应不合理， 

后期供氮滞后等问题，影响了有机肥施用效果。鉴于

此，本研究以典型浓香型烟区河南许昌的土壤为研究

对象，选用生产上有代表性的植物源有机肥、芝麻饼

肥、生物质炭有机肥 3 种肥料进行室内培养，研究不

同有机肥对土壤氮素矿化特征、土壤酶活性的影响，

以及有机肥施入下土壤氮素矿化的微生物机制，为筛

选利于优质烟草生产的有机肥，制定科学合理的有机

肥施用制度提供理论依据。 

1  材料与方法 

1.1  供试土壤及有机肥 

供试土壤取自浓香型烤烟代表产区河南许昌

(113°55′E，33°95′N)，该区属北暖温带季风气候，年

均气温 16.30 ℃，年均降水量 91.34 mm，降水主要

集中在 7—9 月，该地土壤为黄河沉积物发育的潮土。

于烟株移栽前采集 2 ~ 20 cm 耕层土壤，在采样地按

“S”形设置 5 个采样点，将各点土样混合，室内自

然风干后去除石砾和动植物残体等，磨细过 0.01 mm

筛。一部分土壤用于测定基础理化性质(表 1)，其余土

壤于 4 ℃ 冷藏保存以备室内培养。供试有机肥主要成

分见表 2，其中植物源有机肥(T)由大理洱海生物肥业

有限公司提供，生物质炭有机肥(S)由贵州毕节市烟草

公司提供，芝麻饼肥(B)由河南许昌市烟草公司提供。 

表 1  供试土壤的基础理化性质 
Table 1  Physiochemical properties of tested soils 

土壤质地 全氮(g/kg) 碱解氮(mg/kg) 有机质(g/kg) 硝态氮(mg/kg) 铵态氮(mg/kg) pH 田间持水量(g/kg)

砂壤土 1.48 68.76 10.13 8.47 11.97 7.56 203.00 

 
表 2  供试有机肥主要成分 

Table 2  Main components of tested organic fertilizers 

有机肥 全氮(g/kg) 全磷(g/kg) 全钾(g/kg) 含水率(%)

植物源有机肥(T) 16.13 20.02 36.96 33.77 

生物质炭有机肥(S) 13.88 45.42 22.85 18.61 

芝麻饼肥(B) 40.29 17.38 14.22 21.00 

 
1.2  试验设计 

试验共设置 4 个处理：植物源有机肥(T)、芝麻

饼肥(B)、生物质炭有机肥(S)、不添加有机肥(CK)，

每个处理 3 次重复。各有机肥添加量均按纯 N 100 

mg/kg 土壤进行折算。称取 50 g 土样装入 100 mL 三

角瓶中，将有机肥与土壤充分混匀，加入蒸馏水调节

至 65% 田间持水量，于 30 ℃ 恒温培养 28 d，期间

每隔 3 d 通过称重法补充瓶内水分。于培养的第 7、

14、21、28 天破坏性取样，测定土壤中 NO3
–-N、NH4

+-N

含量。土壤中蔗糖酶、脲酶、蛋白酶、硝酸还原酶的

测定使用第 14、28 天采集的土样，土壤微生物群落

功能多样性分析使用第 14 天采集的土样。 

1.3  测定方法 

1.3.1  土壤理化性质的测定    土壤 pH按照土水比

1∶2.5(m∶V)混合后用 pH 计测定；全氮(TN)含量测

定采用硫酸–催化剂消解–凯氏定氮法[7]；土壤有机质
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(SOM)采用重铬酸钾容量法–外加热测定；碱解氮测

定采用碱解扩散法[8]；土壤田间持水量用环刀法测

定[9]；土壤 NO3
–-N、NH4

+-N 含量测定均使用试剂盒(苏

州科铭生物技术有限公司)，并根据试剂盒使用说明

书进行操作。 

1.3.2  土壤酶的测定    使用苏州科铭生物技术有

限公司的试剂盒测定，按照试剂盒说明书进行操作。

土壤脲酶(urease，UE)活性采用靛酚蓝比色法测定，

土壤蔗糖酶(sucrase，SC)活性采用 3,5-二硝基水杨酸

溶 液 比 色 法 测 定 [10] ， 土 壤 硝 酸 还 原 酶 (nitrate 

reductase，NR)活性采用可见分光光度法测定，土壤

蛋白酶(NPT)活性采用福林酚比色法测定。 

1.4  土壤微生物群落分析 

1.4.1  DNA 提取和 PCR 扩增    土壤总 DNA 的提

取采用 HiPure Soil DNA Kit 试剂盒(型号 D3142，广

州美基生物科技有限公司)，并用带有 barcode 的特异

引物对提取的细菌基因组进行 PCR 扩增。用 341F(5′- 

CCTACGGGGGCWCAG-3′)和 806R(5′-GGACTACH 

VGGGTATCTAAT-3′)引物对细菌 16S rDNA 基因在

V3-V4 可变区进行 PCR 扩增[11]。扩增后的 PCR 产物

经 2% 浓度的琼脂糖凝胶电泳检测合格后进行纯化，

构建测序文库，将纯化产物使用 Novaseq PE250 测序

平台进行上机测序。 

1.4.2  OTU 聚类与物种注释    用 Usearch 软件对

获得的基因序列进行大规模筛选，并以 97% 的相似

性 将 序 列 聚 类 成 为 操 作 分 类 单 元 (operational 

taxonomic units，OTU)[12]，使用 QIIME 软件包挑选

序列集合中丰度最高的序列作为各个 OTU 的代表序

列，这些代表性序列集合用 RDP Classifier 的 Naïve 

Bayesian assignment 算法，与数据库进行物种注释(设

定置信度的阈值为 0.8 ~ 1.0)，获得各分类水平上的

群落组成。 

1.5  数据处理分析及指标计算 

1.5.1  数据处理及分析    利用 Excel 2011 进行数

据统计，用 Origin 2021 作图，通过 SPSS 17.0 用多

重比较法(LSD)进行差异显著性检验(P<0.05)。基于

已分类的 OTU，利用 Qiime 软件进行细菌 alpha 多样

性分析[13]。利用 R 软件包(R Studio)绘制 OTU 分类水

平上的 Upset 图[14]、属水平物种间相关性网络图、主

成分分析图(principle component analysis，PCA)、冗

余分析图(redundancy analysis，RDA)、门水平物种分

布堆叠图[15]、属水平物种分布热图[16]。利用 Bugbase

软件进行细菌 7 类生态功能预测[17]。 

1.5.2  指标计算     相关指标采用以下公式计算： 

土壤矿质氮含量 = NO3
–-N 含量＋NH4

-N 含量 

土壤表观硝化速率 =(各时段土壤 NO3
–-N 含量–

初始土壤 NO3
–-N 含量)/培养天数 

土壤净矿化速率 =(各时段土壤矿质氮含量–初

始土壤矿质氮含量)/培养天数 

2  结果与分析 

2.1  不同有机肥添加下植烟土壤有机氮素矿化特征 

2.1.1  不同有机肥添加下植烟土壤无机氮矿化量    由

图 1A 可知，在整个培养过程中，T、B、S 处理土壤

NO3
–-N 含量在各个时间段均显著高于 CK 处理。B、

S 处理土壤的 NO3
–-N 含量在培养第 21 天时达到峰

值，在培养第 28 天有所降低。由图 1B 可知，在培

养过程中，NH4
+-N 含量总体上呈逐渐降低的变化趋

势。在培养第 7、21 天添加有机肥显著增加了土壤

NH4
+-N 含量，以 B 处理的提升效果最显著。培养结

束时，NO3
–-N 含量表现为 S>B>T>CK，NH4

+-N 含量

表现为 S>B>CK>T。 

由图 1C 可知，在整个培养过程中，各处理矿质

氮含量整体呈逐渐增加的趋势，添加有机肥可以显著

增加土壤矿质氮含量。在培养的前 14 d，B 处理的土

壤矿质氮含量最高；然而后 14 d，S 处理的土壤矿质

氮含量逐渐上升并显著高于其他处理。在第 28 天，

各处理土壤矿质氮含量表现为 S>B>T>CK，且各处

理差异显著。 

2.1.2  不同有机肥添加下植烟土壤无机氮矿化速率    由

图 2 可知，在整个培养过程中，T、B、S 处理土壤硝

化速率、矿化速率在各个时间段均高于 CK 处理。在

培养的前 14 d，土壤硝化速率、矿化速率表现为 B

处理高于其他处理，而在后 14 d 则为 S 处理最高。

随时间推移，各处理的硝化速率、矿化速率均表现为

先升高后快速降低，最终缓慢降低的趋势；在第 7 天时

硝化速率、矿化速率均达到峰值，以 B 处理硝化速率最

高为 11.21 mg/(kg·d)，矿化速率最高为 10.00 mg/(kg·d)。 

2.2  不同有机肥添加下土壤酶活性变化 

由图 3A 可知，在培养过程中，硝酸还原酶活性

呈逐渐升高的趋势。在培养的第 14 天，T、S 处理土

壤硝酸还原酶活性显著提高，B 处理则显著降低；在

培养结束时，相较 CK 处理，T、S 处理的土壤硝酸

还原酶活性分别增加 25.54%、13.20%，B 处理则降

低 13.94%。由图 3B 可知，不同有机肥对土壤脲酶活

性影响有差异，在培养的第 14 天，与 CK 处理相比，

B、S 处理土壤脲酶活性显著提高，T 处理则显著降

低；在培养结束时，相较 CK 处理，T、S 处理的土 
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(图柱上方小写字母不同表示处理间差异显著(P<0.05)，下图同) 

图 1  不同有机肥对土壤无机氮含量的影响 
Fig. 1  Contents of soil inorganic nitrogen under different organic fertilizers 

 

图 2  不同有机肥对土壤无机氮矿化速率的影响 
Fig. 2  Mineralization rates of soil inorganic nitrogen under different organic fertilizers 

 

壤脲酶活性分别增加 7.14%、28.94%，而 B 处理则降

低 10.80%。由图 3C 可知，在培养的第 14 天，不同

有机肥均能显著提高土壤蔗糖酶的活性，其中以芝麻

饼肥提升效果最为明显；在培养结束时，相较 CK 处

理，B、S 处理土壤蔗糖酶活性分别增加 35.17%、

19.87%，T 处理则降低 3.00%。由图 3D 可知，在培

养的第 14 天，芝麻饼肥、生物质炭有机肥显著提高

了蛋白酶活性，植物源有机肥也有提升效果，但与

CK 处理差异不显著；在培养结束时，则表现为

T>B>CK>S。不同有机肥对土壤蛋白酶活性影响差异

显著，相较 CK 处理，T、B 处理的土壤蛋白酶活性

分别增加 35.00%、16.28%，而 S 处理则降低 16.26%。 

2.3  不同有机肥添加对土壤细菌群落及多样性的

影响 

2.3.1  土壤细菌群落 α、β 多样性分析    由图 4A

可知，随着测序深度的增加，稀释曲线趋于平缓且测

序数据达到饱和，测序数据量能够覆盖本研究中绝大

部分土壤微生物群落，可以进行下一步分析。 

细菌群落主坐标分析结果如图 4B 所示，PC1 轴

和 PC2 轴对样本组成差异的贡献值分别为 65.18% 

和 25.00%。S 处理的各样本都聚集到一个象限，与

CK、T、B 处理距离较远，说明 CK、T、B 处理的细

菌群落结构相似，但与 S 处理相比差异较大。PCA

分析结果表明，添加不同有机肥改变了土壤细菌群落

组成结构。 

Simpson 指数和 Shannon 指数用来评价群落的多

样性，ACE 指数、Chao 指数用来反映群落的丰富度。

细菌 α 多样性指数显示(图 5)：S 处理土壤细菌

Simpson 指数和 Shannon 指数均高于其他处理，且显

著高于 CK 及 T 处理，说明 S 处理土壤细菌群落物种

多样性高于其他处理。各处理 ACE 指数和 Chao 指

数无显著差异，由高到低依次为 S、CK、T、B 处

理，说明 S 处理土壤细菌群落物种丰富度最高，B

处理最低。 
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图 3  不同有机肥对土壤酶活性的影响 
Fig. 3  Soil enzyme activities under different organic fertilizers 

 

图 4  不同有机肥添加下土壤细菌的稀释曲线(A)及主坐标分析(B) 
Fig. 4  Dilution curves (A) and principal coordinate analysis (B) of soil bacteria under different organic fertilizers 

 

2.3.2  细菌群落物种组成    图 6 为不同有机肥添

加下土壤细菌 OTU 聚类所得的 Upset 图，共检测到

OTU 数为 5 211，4 个处理共有 OTU 数为 1 398。CK、

T、B、S 处理检测到的特有 OTU 数分别为 750、759、

720、821。相较 CK 处理，T、S 处理 OTU 数分别增

加 1.20%、9.47%，B 处理则处理降低 4.00%。 

根据 OTU 分类学分析结果(图 7A)可以看出，变

形菌门(Proteobacteria)、酸杆菌门(Acidobacteria)、拟

杆菌门(Bacteroidetes)、浮霉菌门(Planctomycetes)为

优势菌门(相对丰度>5%)。由图 7B 可知，S 处理的酸

杆菌门相对丰度与 CK、T 处理差异不显著，但显著

高于 B 处理；B 处理的拟杆菌门相对丰度显著高于其

他处理；S 处理的浮霉菌门相对丰度与 CK 处理差异

不显著，但显著高于 T、B 处理。 
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图 5  不同有机肥添加下土壤细菌 α 多样性指数分析 
Fig. 5  α diversity indexes of soil bacteria under different organic fertilizers 

 

图 6  不同有机肥添加下土壤细菌群落 OTU 分类水平上的 Upset 图 
Fig. 6  Upset map of OTU classification of soil bacterial communities under different organic fertilizers 

 

图 7  不同有机肥添加下土壤细菌群落门水平物种丰度(A)及差异物种分析(B) 
Fig. 7  Phylum species abundances (A) and differential species analysis (B) of soil bacterial communities under different organic fertilizers 
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由图 8 可知，属水平上相对丰度排名前 10 的菌属

有鞘氨醇单胞菌属(Sphingomonas)、RB41、Flavisoli-

bacter、溶杆菌属(Lysobacter)、Stenotrophobacter、苔

藓 杆 菌 属 (Bryobacter) 、 Pontibacter 、 黄 杆 菌 属

(Flavitalea)、AKYG587、Terrimonas，其中鞘氨醇单

胞菌属、RB41 为优势菌属(相对丰度>3%)。不同样品

组的细菌组成及丰度存在明显差异，Sphingomonas、

Pontibacter、Terrimonas 在 CK 处理中最高，RB41、

苔 藓 杆 菌 属 、 AKYG587 在 S 处 理 中 最 高 ，

Flavisolibacter 、 Lysobacter 、 Stenotrophobacter 、

Flavitalea 在 B 处理中最高。 

2.3.3  土壤酶活性与微生物相关性分析    将属层

级的物种组成及所测得的土壤酶活性进行共线分析

(RDA1=87.62%，RDA2=10.33%)，箭头射线代表不

同酶，射线越长表示该酶影响越大；样本/菌群–虚线

中心连线与箭头之间的夹角代表了样本/菌群与酶之

间的相关关系。从图 9 可以看出，硝酸还原酶活性对

细菌群落属水平组成影响较大，RB41 与硝酸还原酶

活性正相关，Sphingomonas 与酶活性均呈负相关，

蛋白酶活性对细菌群落属水平组成影响较小。 

 

图 8  不同有机肥添加下土壤细菌群落属水平物种丰度 
Fig. 8  Genus species abundances of soil bacterial communities under different organic fertilizers 

 

 

(SC：蔗糖酶；NPT：蛋白酶；UE：脲酶；NR：硝酸还原酶； 

下图同) 

图 9  土壤细菌与土壤酶活性 RDA 分析(属水平) 
Fig. 9  RDA analysis of soil bacteria and enzyme activity (genus 

level) 

为进一步研究不同细菌对土壤酶活性的响应情

况，采用相关性网络图展示土壤酶与物种的 Pearson

相关性(相关系数 0.5≤|r|≤1，P<0.05)(图 10)。在相

对丰度排名前 10 的属中，排名第一的鞘氨醇单胞菌

属(Sphingomonas)与蔗糖酶活性呈正相关关系，与脲

酶、硝酸还原酶均呈负相关关系。RB41 与蔗糖酶呈

负相关，而与脲酶、蛋白酶、硝酸还原酶均呈正相关。

Flavisolibacter、Lysobacter 与硝酸还原酶呈显著负相

关，与蔗糖酶呈正相关。Bryobacter 与 4 种酶均呈正

相关。 

2.3.4  细菌 BugBase 表型预测    由图 11 可知，通

过 BugBase 表型预测出各处理中土壤细菌的 9 种潜

在类型，各处理土壤细菌均以好氧菌、移动元件菌、

生物膜形成菌、革兰氏阴性菌、致病性菌、氧化胁迫

耐受菌为主。好氧菌、生物膜形成菌、致病性菌相对 
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图 10  土壤细菌与土壤酶活性 Pearson 相关性网络图(属水平) 
Fig. 10  Pearson correlation network diagram of soil bacteria with enzyme activity (genus level) 

 
丰度在各处理间无显著差异；移动元件菌以 T 处理

最高，且显著高于 S 处理，但与 CK、B 处理无显著

差异；革兰氏阴性菌相对丰度表现为 CK 处理显著高

于 B、S 处理，与 T 处理差异不显著；氧化胁迫耐受

菌相对丰度表现为 S 处理显著高于 T 处理，但与其

他处理差异不显著。 

 

图 11  不同有机肥添加下细菌 BugBase 表型预测 
Fig. 11  Prediction of bacterial BugBase phenotype under different 

organic fertilizers 

 

3  讨论 

3.1  有机肥对土壤氮素矿化的影响 

不同有机肥由于自身特性不同，施入土壤后的矿

化能力不同[18]。本研究结果显示，培养结束时，T、

B、S 各处理土壤矿质氮含量较 CK 处理分别增加了

5.34%、20.21%、25.42%。施用有机肥能促进原生土

壤有机质的矿化分解形成可溶性有机氮，同时有机肥

中的部分有机化合物在矿化分解过程可转化形成小

分子的可溶有机氮[19]，使土壤可矿化有机氮库增加。

在培养前 14 d，B 处理矿化量及矿化速率最高，而后

期为 S 处理的氮素矿化量、矿化速率高于其他处理。

不同有机肥自身性质的差异可能是造成这一结果的

重要原因：芝麻饼肥全氮含量高，短期的供氮能力较

强，肥效发挥较快，在施入土壤后能够迅速分解，有

机氮快速分解为无机氮[20]；而生物质炭有机肥含水

量明显低于其他有机肥，避免了后期因有机肥施用造

成的土壤含水率过高形成土壤中过度还原的条件，增

加土壤透气性以便加速后期土壤氮素的转化，将土壤

氮从惰性库转化到活性库中，同时引起土壤自身有机

氮的激发作用[21]。在整个培养过程中 NH4
+-N 含量逐

渐降低，而 NO3
–-N 含量逐渐升高，这是因为风干土

样在经过适宜的水分和温度调节时激活了土壤中微

生物和酶活性，并对其产生的不稳定氮素进行矿化分

解，这一过程主要是以氨化作用为主，使 NH4
+-N 含

量升高[22]，但在充足的氧气条件下，氨化作用释放

出的铵或氨在土壤中硝化细菌的作用下氧化为硝酸

盐，使 NO3
–-N 含量增加[23]。B、S 处理的 NO3

–-N 含

量在培养第 21 天达到峰值后下降，可能与 NO3
–-N

的反硝化作用有关，土壤 NO3
–-N 在土壤微生物及酶

的作用下不断进行反硝化作用，向 N2、NO 和 N2O

等含氮气体转化[24]。在培养第 28 天，与反硝化作用

相关的硝酸还原酶活性增强，是导致土壤 NO3
–-N 含



第 5 期 刘威等：有机肥施用对植烟土壤氮素矿化及土壤酶和微生物群落的影响 1033 

 

http://soils.issas.ac.cn 

量降低的重要原因。 

3.2  有机肥对土壤微生物性质的影响 

微生物多样性是土壤质量和肥力评价的重要依

据[25]。在本研究中，各施肥处理较不施肥处理的微

生物多样性明显提升，施用有机肥能够有效改善土壤

理化性质，提高土壤肥力，并且为土壤细菌提供良好

的生长环境[26]。其中以施用生物质炭有机肥对细菌

丰富度及多样性提升作用最明显，生物质炭巨大的比

表面积和疏松多孔的结构可以为细菌生存提供良好

的生长空间和附着位点[27]。由于土壤酶主要来自微

生物细胞，因此，土壤细菌数量的变化势必导致土壤

酶活性的变化。本研究表明，T、S 处理土壤脲酶活

性显著提高，这与各处理土壤细菌数量的变化相一

致，可能原因是：有机肥的添加增加了土壤有机质含

量，使得土壤酶活性免遭变性或降解，土壤整体脲酶

水平增加和活性增强[28]，脲酶活性的增强使得土壤

中无机氮含量增加。 

不同碳源的有机肥可能诱导土壤中喜好该类碳

源的微生物生长，从而对微生物群落结构和代谢特征

产生影响[29]。本研究中 S 处理土壤酸杆菌门相对丰

度最高，这与郝近羽等[30]研究结果一致，可能是由

于施用生物质炭有机肥后能刺激酸杆菌门在土壤中

降解顽固的有机物质的相关代谢活动[31]，为酸杆菌

门提供生长机会。前人研究表明，施肥处理后变形菌

门相对丰度会显著升高[32-33]，然而本试验结果表明变

形菌门的相对丰度以 CK 处理最高，造成这一现象的

原因可能是短期施肥培养条件未能为变形菌门提供

适宜生长环境，后续有待进一步研究。此外，大多数

与脱氮相关的功能菌(如氨氧化菌、亚硝酸盐氧化菌

和反硝化菌等)都属于变形菌门[34]，这可能是 CK 处

理矿质氮含量低于其他处理的重要原因。通过

BugBase表型预测发现，B处理好氧菌丰度显著增加，

相反厌氧菌的丰度下降，而酸杆菌门宜在厌氧和微氧

的环境中生存，施加芝麻饼肥后，酸杆菌门相对丰度

下降，与厌氧菌变化趋势一致，说明添加芝麻饼肥可

以提高土壤的氧化胁迫耐受能力。 

根据不同有机肥氮素矿化的规律，在烟草种植过

程中，可以选择在前期施用芝麻饼肥，可以满足烤烟

苗期旺盛的养分需求；后期生物质炭有机肥追肥，但

应控制施肥量，以满足烤烟不同时期的氮素需求。 

4  结论 

施用有机肥通过改变土壤微生物群落和氮素转

化相关酶活性而提高了土壤矿质氮含量，促进氮素形

态间的相互转化。但不同有机肥对功能微生物活动及

相关酶活性影响有一定差异，进而造成土壤氮素矿化

动态和不同时期的矿化速率和矿化量的不同。综合来

看，施用芝麻饼肥有利于促进早期氮素矿化，提高矿

化量；而生物质炭有机肥后期矿化量较大且矿化速率

较快，土壤细菌多样性及丰富度也最高。在烟叶生产

中，应根据不同有机肥施用对土壤氮素矿化的影响程

度，科学调整烟田无机氮施用量，以实现氮素营养的

精准供应。 
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