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摘  要：为探讨不同年限施肥处理对旱地红壤细菌多样性和群落结构演替的影响，基于中国科学院红壤生态实验站设置的不同秸秆

还田方式长期定位试验，采集种植玉米后第 1年(Y2011)、第 3年(Y2013)和第 7年(Y2017)的土样进行分析。试验处理分为不施肥(CK)、

化肥(N)和化肥+秸秆猪粪配施(NSM)3 个处理，通过高通量测序技术研究旱地红壤细菌多样性和群落结构差异。结果表明：①施肥

处理显著提高了土壤有机碳、全氮、全磷和有效磷养分含量，NSM 处理对土壤肥力的提升效果比 N 处理好，且随着施肥年限的延

长，提升效果越显著；②与 Y2011 相比，Y2013 和 Y2017 下 CK、N 和 NSM 处理的细菌 α 多样性均显著提高，且 N 和 NSM 处理

细菌多样性显著高于 CK 处理；③主坐标分析和聚类分析表明，土壤细菌群落主要通过施肥年限聚类在一起，但同一施肥年限下不

同施肥处理之间细菌群落结构没有显著差异；④土壤全磷是驱动细菌多样性和群落结构变异的最关键因子。本研究从细菌多样性增

加的角度，为探索有机培肥下红壤肥力提升和生态系统健康管护提供了科学依据。 
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Effects of Long-term Fertilization on Bacterial Diversity and Community Structure 
Succession in Red Soil 
SHI Guangping1,2, LUAN Lu1, ZENG Zhaoyang1,2, ZHENG Jie1, JIN Lele1, SUN Bo1, JIANG Yuji1* 

(1 Key Laboratory of Soil and Sustainable Agriculture, Chinese Academy of Sciences, Nanjing  210008, China; 2 University of 
Chinese Academy of Sciences, Beijing  100049, China) 

Abstract: A long-term field experiment was conducted in corn mono-cropping system at the National Agro-Ecosystem 

Observation and Research Station in Yingtan to investigate the effects of fertilization treatment and year on bacterial diversity and 

community structure in an upland red soil, in which the treatments included CK (no fertilizer), N (chemical fertilizer) and NSM 

(chemical fertilizer with straw and manure). Soil samples were collected in the 1st year (Y2011), the 3rd year (Y2013), and the 7th 

year (Y2017), and high-throughput sequencing technology was used to determine bacterial diversity and community structure. 

The results showed that the contents of soil organic carbon (SOC), total nitrogen (TN), total phosphorus (TP), and available 

phosphorus (AP) were significantly increased under fertilization treatments. NSM showed a better effect on soil fertility than N, 

and the effect became more significant with the increase of fertilization history. Bacterial α-diversity was significantly improved 

in Y2013 and Y2017 compared with Y2011, and was significantly higher under N and NSM than CK. Principal coordinate 

analysis and cluster analysis based on Bray-Curtis distance consistently showed that bacterial communities were clustered 

together primarily through the fertilization year. There was no significant difference in bacterial community structure between 

different fertilization treatments in the same fertilization year. TP was the most critical factor driving variations in the bacterial 

diversity and community structure. This study provides the scientific proof for the enhancement of red soil fertility and ecosystem 

health under organic fertilization from the viewpoint of promoting microbial diversity. 
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土壤被称作“最后的科学前沿”，强调了土壤生

物的物种多样性和群落复杂性。化肥在满足粮食生产

的同时，也造成了微生物多样性失衡、土壤退化、作

物产量降低等许多环境问题[1-2]。有机肥料被认为可

以部分替代化肥实现土壤质量的改善和作物产量的

提高[3-4]。秸秆含有多种支持作物生长的养分元素，

秸秆还田能提升土壤肥力、保水能力，同时促进土壤

团聚体的形成，增强土壤固碳能力[5]。畜禽粪便是农

村主要污染源之一，而粪肥富含氮、磷等元素，秸秆

猪粪配施可能实现畜禽养殖废弃物的资源化利用。有

研究指出施用有机肥可以显著促进细菌多样性和特

定类群的生长[6-7]，短期施肥可能引起微生物生物量

和活性的迅速反馈，但长期施肥可能涉及微生物群落

功能和生产力变化[8]。厘清土壤微生物多样性和群落

结构的动态变化对选择合适的施肥措施、提升土壤生

态系统功能具有重要意义[9]。然而，长期有机培肥下

土壤细菌多样性和群落结构随施肥年限如何变化仍

有待探究。 

土壤微生物多样性和群落结构是衡量土壤质量

最敏感的生物指标之一，为快速评估土壤质量变化提

供了可能性[10-11]。提高土壤生物多样性、增加更多有

益微生物对于农业可持续发展至关重要。土壤微生物

群落参与物质合成、矿化和分解，影响土壤养分循环，

菌群活动还能影响土壤结构和水分状况[12]。微生物

多样性可以确保所有有机物质被回收利用，提高养分

循环效率。化肥施用下微生物群落受到较强的环境过

滤作用，长期不合理施用化肥可能破坏微生物群落结

构，降低微生物多样性[13-14]。秸秆还田对土壤肥力的

提升潜力有限，可能造成植物与微生物之间的养分竞

争，从而影响微生物群落结构。但猪粪秸秆配施可以

加速秸秆分解，有利于提高土壤微生物多样性[15-16]。

当前关于长期不同施肥措施下细菌多样性及群落结

构如何响应仍缺乏全面了解。虽然微生物多样性与土

壤功能之间存在着复杂的联系，但通常认为提高细菌

多样性可以增强其对环境压力的抵御能力，进而提升

生态系统的稳定性和生产力[17]。 

红壤广泛分布于我国东南丘陵区，水热潜力高，

但养分瘠薄、微生物多样性低，制约了土壤生物功能

和农业生产力的协同提升[18]。秸秆猪粪配施是提升

红壤有机碳容量、缓解土壤加速退化的常用措施，影

响了土壤细菌多样性和群落结构的演替过程和速率。

在养分贫瘠的土壤中施用秸秆对作物增产尤为有效，

而养分丰富的土壤存在较高的微生物功能冗余作用，

添加外源碳源对微生物多样性及作物产量的影响相

对有限[19]。因此，研究不同施肥年限及施肥处理对

土壤细菌多样性和群落结构演替的影响，将有助于进

一步认识土壤微生物在耕地地力和粮食产能提升中

发挥的重要生态功能。本研究依托旱地红壤秸秆还田

培肥试验，运用高通量测序技术，旨在探究：①不同

施肥年限及施肥处理下土壤细菌多样性和群落结构

的演变规律；②土壤细菌多样性和群落结构变化的关

键驱动因子；以期为因地制宜确立红壤施肥方式、改

善旱地红壤质量与健康提供科学依据。 

1  材料与方法 

1.1  研究区概况 

田间试验位于江西省鹰潭农田生态系统国家野

外研究站(116°55E，28°13N)，属中亚热带季风气候。

年均温 17.8℃，年均降水量 1 795 mm，无霜期 262 d。

供试土壤属于第四纪红黏土母质发育的黏化湿润富

铁土，土壤 pH 较低，养分贫瘠，有机质及氮磷元素

含量低。本试验开始前表层土壤(0 ~ 20 cm)基本化学

性质如表 1 所示。 

表 1  试验开始前表层土壤主要化学性质 
Table 1  Initial chemical properties of tested topsoil 

pH 有机碳
(g/kg) 

全氮 
(g/kg)

全钾 
(g/kg) 

全磷 
(g/kg) 

有效磷 
(mg/kg)

4.73 2.52 0.40 11.69 0.23 0.76 

 

1.2  试验设计  

长期试验始于 2011 年，种植系统为单作玉米。

试验设置 3 个处理：①对照(CK)，不施肥；②化肥(N)，

单施氮磷钾肥；③化肥+秸秆猪粪配施(NSM)，氮磷

钾肥+秸秆猪粪配施(输入量为每年 1 000 kg/hm2 C，

玉米秸秆与猪粪按 9︰1 的 C 输入比)。每处理 3 个重

复，每个试验区块设置为 100 m2 (5 m × 20 m)，采用

随机区组排列，每个区块用水泥板完全分隔。玉米种

植前(4 月)一次性施入尿素(N 150 kg/hm2)、钙镁磷肥

(P2O5 75 kg/hm2)、钾肥(K2O 60 kg/hm2)，玉米秸秆、

猪粪与化肥同期施入并翻耕混匀，有机物料每年带入土

壤的 N、P 和 K 含量分别为 40.19、4.58 和 35.43 kg/hm2；

此外不再进行其他施肥处理。 

1.3  样品采集与分析 

试验选择玉米种植后第 1 年(Y2011)、第 3 年

(Y2013)及第 7 年(Y2017)收获期采集土壤耕层样品。

按 S 形采样法在每个小区各采 10 个样点，将土样充

分混匀后在低温条件下带回室内。所有土样分为 2

份，1 份自然风干后用于测定土壤基本化学性质，1
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份鲜样冻存于−80 ℃冰箱并尽快提取土壤基因组总

DNA。 

土壤 pH 采用电位法测定(水︰土 = 2.5︰1，V︰

m)，土壤有机碳(SOC)、全氮(TN)、全磷(TP)、全钾

(TK)和有效磷(AP)分别采用重铬酸钾氧化–容量法、

凯氏定氮法、碳酸钠熔融法、氢氧化钠熔融法和碳酸

氢钠浸提–钼锑抗比色法测定[20]。 

1.4  16S rRNA 基因高通量测序 

完全依照 DNA 提取试剂盒(MoBio Laboratories, 

Inc., CA, USA)说明书提取土壤样品总 DNA。PCR 扩

增使用的引物为细菌通用 515F 和 907R，扩增区域为

细菌 16S rRNA 的 V4 ~ V5 可变区[21]。PCR 反应体系

为：5 × FastPfu 缓冲液 4 μL，10 μmol/L 正、反向引

物各 0.25 μL，2.5 mmol/L dNTP 2 μL，模板DNA 10 ng

和 FastPfu 聚合酶 0.4 μL，添加无菌水补足至 20 μL。

PCR 扩增流程如下：95  ℃ 预变性 5 min，(94  30 s℃ ，

55  30 s℃ ，72  45 s)×30℃ 个循环，72  ℃ 延伸 10 min。

采用 PCR 产物纯化试剂盒(AXYGEN 公司)纯化

PCR 产物，采用 Illumina MiSeq PE300 平台进行高

通量测序。 

对原始序列进行质量筛选，使用 QIIME 软件

(v1.9.1)进行流程分析。按照质量分数 Q20 筛选序列，

将序列匹配到不同样品中。使用 Usearch 算法按照

97% 的相似性聚类序列，以此划分成不同的操作分

类单元(OTU)，并在此过程中剔除嵌合体序列，对最 

终所得序列在 SILVA119 数据库中比对并注释。为保

持测序量一致以便比较细菌多样性，对所有样品序列

进行抽平处理。 

1.5  数据分析 

数据差异性分析在 SPSS24.0 软件中进行，采用

单因素方差分析(one-way ANOVA)，多重比较选择

Duncan 分析。利用 QIIME 软件计算细菌 α 多样性指

数 (Richness 、 Pielou 、 Shannon 、 Simpson) ，使用

Richness 指数评估细菌物种丰富度，Pielou、Shannon

和 Simpson 评估细菌物种均匀度[18-22]。主坐标分析

(PCoA)和聚类分析(hclust)用以表征群落结构差异。

Spearman 相关性分析用于展示细菌群落多样性、群

落组成与土壤化学因子的相关性。随机森林分析用于

检验每个环境因子对细菌多样性和群落组成的重要

性得分，双因素方差分析用于比较施肥年限、施肥处

理以及二者相互作用对细菌多样性的影响。以上分析

均在 R 软件 (version 3.6.2)的相关程序包 (vegan、

randomForest 和 psych)中完成。 

2  结果与分析 

2.1  土壤化学性质的变化 

与 NSM 处理相比，在玉米种植后的第 7 年

(Y2017)，N 处理下土壤 pH 显著下降，而 CK 与 NSM

处理之间没有显著差异(图 1)。施肥处理显著提高了

SOC 含量，N 和 NSM 处理在 Y2017 的 SOC 含量分 

 

(图中小写字母不同表示处理间差异显著(P<0.05)，下图同) 

图 1  施肥处理和施肥年限对土壤化学性质的影响 
Fig.1  Soil chemical properties under different fertilization treatments and fertilization years 
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别是 CK 处理的 1.56 倍和 2.05 倍。与 CK 和 N 处理

相比，NSM 处理在 Y2017 的 TN 分别增加了 54.47% 

和 40.74%。Y2013 和 Y2017 下，不同处理间 TK 没

有显著差异。NSM 处理的 TP、AP 在 Y2013 和 Y2017

下显著高于 CK 处理，而 N 处理只在 Y2017 下有显

著增加。N 和 NSM 处理在 Y2017 下的 TP 分别比 CK

处理增加了 25.00% 和 52.38%，AP 分别为 CK 处理

的 1.74 倍和 5.00 倍。 

2.2  细菌 α多样性指数的变化 

与 Y2011 相比，Y2013 和 Y2017 下所有处理的

细菌 α 多样性均显著升高(图 2)。N 和 NSM 处理的

Richness、Pielou 和 Shannon 指数表现为 Y2017 显著

高于 Y2013，而 NSM 处理的 Simpson 指数在 Y2013

和 Y2017 之间没有显著变化；CK 处理的 α 多样性指

数在 Y2013 和 Y2017 之间均没有显著变化。Y2017

下，N 和 NSM 处理的 Richness、Pielou 和 Shannon

指数均高于 CK 处理，其中 Richness 指数分别比 CK

处理增长 61.48% 和 65.00%。Y2013 下 N 处理的 4

个多样性指数均显著低于 NSM 处理，而 Y2017 下 N

与 NSM 处理之间没有显著差异。 

 

图 2  施肥处理和施肥年限对细菌 α 多样性指数的影响 
Fig. 2  Alpha diversity indexes under different fertilization treatments and fertilization years 

 

2.3  土壤细菌群落组成和结构变化 

门 水 平 上 土 壤 细 菌 群 落 主 要 以 放 线 菌 门

(Actinobacteria，24.82%)、绿弯菌门 (Chloroflexi，

24.30%)、厚壁菌门(Firmicutes，15.48%)、酸杆菌门

(Acidobacteria， 7.46%)和 α-变形菌门 (α-Proteoba-

cteria，5.63%)为主(图 3A)。与 Y2011 相比，Y2013

和 Y2017 的 α-变形菌门及 Firmicutes 的相对丰度显

著下降，而 Chloroflexi 和 Acidobacteria 相对丰度显

著增高。 Y2013 和 Y2017 下 N 和 NSM 处理

Actinobacteria 相对丰度显著高于 CK 处理。属水平上

细菌群落以纤线杆菌属(Ktedonobacter，18.22%)、费

氏 丙 酸 杆 菌 属 (Cutibacterium ， 5.69%) 、 Thermo-

marinilinea(2.41%)和 Biomaibacter(2.34%)为优势菌

属(图 3B)。Y2013 和 Y2017 中 Cutibacterium、类芽

胞杆菌(Paenibacillus)、Staphylococcus 属相对丰度显

著低于 Y2011，而 Ktedonobacter、Biomaibacter 和康

奈斯氏杆菌属 (Conexibacter)的相对丰度显著高于

Y2011。聚类分析和主坐标分析(PCoA)结果显示，同

一施肥年限细菌群落相似性高，PCoA 前两轴累积解

释了土壤细菌群落变化的 55.92%(图 4)。 
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图 3  施肥处理和施肥年限对细菌门水平(A)和属水平(B)群落组成的影响 
Fig. 3  Bacterial community compositions at phylum (A) and genus (B) levels under different fertilization treatments and fertilization years 

 

图 4  基于 Bray-Curtis 距离的 PCoA 和聚类分析 
Fig. 4  Principal coordinates analysis (PCoA) and cluster analysis based on Bray-Curtis distance 

 

2.4  土壤化学性质对细菌多样性和群落组成的影响 

相关性热图分析结果表明，细菌群落(PCoA1)与

SOC、C/N 和 TP 呈显著正相关，细菌多样性指数与

SOC、C/N、TP 和 AP 呈显著正相关，pH、TK 与细

菌群落结构和多样性均无显著相关(图 5)。随机森林

分析预测了每个化学因子对细菌群落和多样性的相

对重要性(图 6)。结果显示，TP 最重要，表现为对每

个响应变量的方差解释度达到 11.66% ~ 21.13%；其

次是 AP(7.26% ~ 13.16%)和 SOC(6.23% ~ 11.91%)。 

2.5  年限和施肥对土壤理化性质、细菌群落组成

和多样性的影响 

双因素方差分析结果表明，施肥年限除对土壤

pH 无显著影响外，对其他理化因子、细菌多样性和

群落组成都有显著影响(表 2)。施肥处理对 pH、SOC、

TP 和 AP 有显著影响，但对细菌 α 多样性和群落组

成的影响并不显著。除 pH 外，施肥年限(R2 = 0.33 ~ 

0.60)对土壤理化因子差异的解释量要高于施肥处理

(R2 = 0.08 ~ 0.20)，且施肥年限对细菌 α 多样性变异

的解释度达到 60.71% ~ 68.74%。施肥年限与施肥处

理对 pH、SOC、TP、AP 和 Pielou 指数存在显著的

交互作用。 

3  讨论 

生物多样性丧失会降低大多数生态系统的功能

并随时间推移损害其稳定性，土壤微生物多样性受到

农田管理措施和植被的调节[23-24]。本研究结果显示，

N 和 NSM 处理均显著提高了土壤细菌多样性。随机

森林分析表明，TP 对多样性的贡献度最高。南方旱

地红壤的“缺磷”问题限制了区域水热资源潜力的发

挥，提高磷有效性既能提高微生物多样性又能刺激微

生物活性[18]。猪粪本身含有丰富的磷[25]，与 N 处理

相比，NSM 处理显著提升了土壤 TP 和 AP 的含量。

无论是单独施用还是与化肥配施，猪粪都能提高细菌

多样性[26]。秸秆分解会增加土壤磷含量，当秸秆连

续还田时，磷容易富集在土壤表层导致养分表聚现

象 [27]。猪粪、秸秆作为有机物料输入土壤，为微生 
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(图中数字为相关系数，C/N 为 SOC 与 TN 之比；*、**、*** 分别表示相关性达 P<0.05、P<0.01、P<0.001 显著水平) 

图 5  土壤化学性质与细菌群落结构和多样性的 Spearman 相关性 
Fig. 5  Spearman correlations between soil chemical properties with bacterial diversity and community structure 

 

图 6  随机森林模型分析土壤化学性质对细菌群落结构和多样性的影响 
Fig. 6  Effects of soil chemical properties on bacterial diversities and community structures based on random forest model analysis 

 
表 2   施肥年限与施肥处理对土壤理化因子和细菌多样

性的双因素分析 
Table 2  Two factors analysis of effects of fertilization treatment and 

year on soil chemical properties and bacterial diversities 

施肥年限 施肥处理 施肥年限 × 施肥处理指标 

R2 P R2 P R2 P 

pH 

SOC 

C/N 

TK 

TP 

AP 

群落组成 

Richness 

Chao1 

Pielou 

Shannon 

0.01 

0.59 

0.57 

0.35 

0.60 

0.33 

0.29 

0.65 

0.65 

0.61 

0.69 

0.499 

0.001 

0.001 

0.001 

0.001 

0.001 

0.001 

0.001 

0.001 

0.001 

0.001 

0.33 

0.12 

0.10 

0.08 

0.19 

0.20 

0.09 

0.02 

0.02 

0.03 

0.01 

0.003 

0.018 

0.087 

0.204 

0.001 

0.001 

0.065 

0.379 

0.411 

0.221 

0.591 

0.30 

0.08 

0.06 

0.06 

0.13 

0.19 

0.09 

0.01 

0.01 

0.15 

0.03 

0.002 

0.046 

0.135 

0.281 

0.001 

0.002 

0.062 

0.625 

0.644 

0.003 

0.302 

物提供了 SOC、TN 等能源，秸秆还田处理可能有利

于促进土壤大团聚体的形成，通过增加土壤碳固存促

进了细菌生物量和多样性[28-29]。值得注意的是，随着

施肥年限的延长，Y2017 下 NSM 处理的 SOC、TN、

TP 和 AP 含量显著高于 Y2013，但细菌多样性并不

成比例地增加。尽管 N 处理的养分含量低于 NSM 处

理，但表现出较高的细菌多样性变化。Yang 等[26]研

究指出，当 AP 含量过高时，反而会降低细菌多样性。

因此，在南方典型的旱地红壤区，施肥必须同时考虑

碳氮磷养分的库容增加和比例平衡两个维度[26]。 

与 Y2011 相比，CK 处理在 Y2013 和 Y2017 下

的细菌多样性显著升高，这可能与土壤有机碳变化及

土地利用的转变有关[30]。土壤有机质含量通常被认

为在局部尺度上主导土壤细菌多样性，而红壤有机质

贫瘠可能限制微生物生长[31-33]。本研究表明，SOC

是导致细菌多样性变异的重要贡献因子。Y2017 下
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CK 处理 SOC 含量显著高于 Y2011，这可能主要来源

于玉米根系残茬和根系分泌物，这些不同的新碳维持

了不同细菌分类群的生长[30-34]，促进了细菌多样性的

提高。Liu 等[35]研究表明，小麦、玉米和大豆等作物

长期连作可能导致 SOC 降低、微生物多样性下降，

但玉米相对较耐连作障碍，本研究结果未出现类似下

降情况。另一方面，由根系输入的有机物质可能塑造

了一个高度异质的土壤环境，这种空间异质性也会影

响细菌多样性的维持[36]。Tardy 等[37]的研究表明，微

生物多样性可能不遵循与土地管理强度的线性负相

关关系，而是呈现驼峰型关系，即在低强度和高强度

下具有较低的微生物多样性，在中等强度下具有较高

的微生物多样性。在群落演替过程中，微生物丰富度

和均匀度会随着演替时间延长而升高，符合中等干扰

假说[38]。 

CK、N 和 NSM 3 个处理的细菌群落主要是根据

不同的施肥年限聚类成簇，双因素分析也表明施肥处

理对细菌群落组成的作用并不显著，提示施肥年限而

非施肥处理对土壤细菌群落起重要驱动作用。植物不

仅可以释放多种根系分泌物作为基质和信号物质，刺

激不同土壤微生物的生长[39]，而且通过驱动土壤湿

度的变化来影响土壤细菌生存的地下环境条件，从而

改变微生物群落结构[40]。施肥通过影响土壤中不同

元素的可用性来影响微生物群落结构[41]。大量研究

结果表明，秸秆猪粪配施可以显著改善南方红壤区养

分失衡问题，调节微生物群落结构，从而促进不同元

素转化过程[42-43]。TP 和 AP 是随机森林分析中影响

土壤细菌群落结构两个最重要的因子。磷输入影响解

磷细菌的数量和种类，且对于非共生固氮菌而言磷常

被视为关键营养元素[44]，这都将直接贡献于细菌群

落结构的变化[45]。N 和 NSM 处理丰富了土壤磷养分

资源，能够促进变形菌门(Proteobacteria)的生长[46-47]，

并抑制绿弯菌门 (Chloroflexi)等寡营养型细菌的生

长。本研究发现，Proteobacteria 的相对丰度在 Y2013

和 Y2017 显著下降，而 Chloroflexi 的相对丰度在

Y2011 极低，但在 Y2013 和 Y2017 明显提高。一项

全球研究[48]表明，Chloroflexi 在农业生态系统中更为

丰富，而 Proteobacteria 在自然生态系统中则较为常

见，Y2011 正是本研究的样地由自然土转变为耕作土

的 起 始 年 。 NSM 处 理 下 升 高 的 放 线 菌 门

(Actinobacteria)在提升农业土壤质量方面可能起着重

要作用，在田间实践中它已被证明能够降解畜禽粪便

中的有机质[49]。CK、N 和 NSM 处理下，Chloroflexi

相对丰度的增加可能与 SOC 升高有关，因为它专门

降解植物来源的有机物 [50]。Y2013 和 Y2017 中

Chloroflexi 的 纤 线 杆 菌 属 (Ktedonobacter) 和

Thermomarinilinea 的相对丰度最高。Ktedonobacter

属于纤线杆菌科(Ktedonobacteraceae)，可以降解植物

木聚糖和纤维素[51]，有利于秸秆的分解利用。土壤

细菌群落结构的转变可能有利于提高红壤肥力和碳

氮磷养分含量。Thermomarinilinea 属于厌氧绳菌科

(Anaerolineacea)，可能是其他需氧微生物的生长消耗

了过多氧气并产生了厌氧土壤条件，导致了该科细菌

的比例升高[52]。 

4  结论 

本研究选择南方瘠薄旱地红壤，针对不同施肥处

理下土壤细菌多样性及群落结构的演替特征进行分

析显示，不同施肥年限和施肥处理的土壤化学性质、

细菌多样性和群落结构均存在显著差异。在施肥第 7

年及秸秆猪粪配施处理下，土壤肥力改善效益最好。

单施化肥处理和秸秆猪粪配施处理细菌多样性均显

著提升。秸秆和畜禽粪肥的合理配施是增强红壤供肥

能力、保障粮食丰产增效的重要举措，系统探究不同

年限下施肥处理对土壤细菌群落的变化，为提升土壤

健康和维持农田生态多功能性提供了科学依据。 
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