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摘  要：土壤微生物对维持生态系统功能和陆地碳、氮、磷和硫循环至关重要。为揭示土壤细菌群落对长期施肥的响应机制，

本研究选择华北平原潮土长期试验地为研究对象，采用宏基因组测序技术，分析不施肥(CK)、单施化肥(NPK)、单施有机肥

(OM)和有机肥配施化肥(NPKM)处理土壤细菌群落组成、生态功能及与土壤养分的关系。结果表明：与 CK 和 NPK 处理相

比，长期施用有机肥(OM 和 NPKM)显著提高了土壤全碳、全氮、有机碳和有效磷含量 (P<0.05)；NPK 处理细菌群落多样性

和丰富度指数最高，并且长期施肥处理显著改变了细菌群落的结构；LEfSe 差异分析显示，酸杆菌门和变形菌门分别在 NPKM

和 OM 处理中富集，二者是参与养分循环的关键细菌类群；长期施肥显著增加了细菌功能基因的多样性(P<0.05)，并且长期

施用有机肥降低了碳循环功能基因丰度，同时影响了细菌参与氮、磷、硫循环的关键过程；Mantel 检验显示，有机碳、全

氮、全碳和有效磷是影响细菌群落结构和功能的重要因素(P=0.001)。以上结果为合理施用肥料以调节微生物驱动农田土壤

养分循环提供了重要依据。 
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Impact of Long-term Fertilization on Structure and Function of Bacterial Communities in 
Fluvo-aquic Soils Based on Metagenomics 
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Abstract: Soil microbes are critical for maintaining ecosystem function and terrestrial carbon, nitrogen, phosphorus and sulfur 

cycles. In order to elucidate the mechanism of bacterial community response to long-term fertilization, a long-term field 

experiment was conducted in fluvo-aquic soil in the North China Plain, in which four treatments were set up: no fertilization (CK), 

chemical fertilization (NPK), organic fertilization (OM) and their combination (NPKM). The composition and ecological function 

of soil bacterial community and their relationships with soil nutrients were determined and compared by using metagenome 

sequencing. The results indicated that OM and NPKM significantly increased the contents of soil total carbon, total nitrogen, 

organic carbon, and available phosphorus compared to CK and NPK (P<0.05). The highest community diversity and richness 

indices were found in NPK. Also, different fertilization treatments significantly altered bacterial community structure. Further 

LEfSe analysis showed that Acidobacteria and Proteobacteria were enriched in OM and NPKM, respectively, and that both were 

key bacterial taxa involved in nutrient cycling. Long-term fertilization significantly increased the diversity of functional bacterial 

genes (P<0.05). Moreover, OM and NPKM reduced gene abundance related to carbon cycle, while affecting bacterial 

involvement in key processes of nitrogen, phosphorus and sulfur cycles. Mantel test showed that factors such as soil organic 
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carbon, total nitrogen, total carbon, and available phosphorus were important for the structure and function of bacterial 

communities (P=0.001). The result provides a basis for rational fertilization application to regulate microorganisms to drive 

nutrient cycling in agricultural soils. 

Key words: Metagenomics; Long-term fertilization; Soil nutrient; Bacterial community; Ecological function 

 

在农业生态系统中，施肥作为一种主要的农田管

理措施，可以改变土壤特性和微生物群落，影响微生

物介导的土壤生物化学反应和生态系统功能[1]。长期

施用无机化肥，可通过改变土壤中养分资源的可利用

性，对土壤微生物群落多样性和组成产生显著影响。

长期过量施用化肥甚至会导致环境污染和土壤退化，

进而影响整个农业生态系统的健康和进程。采用有机

肥替代化肥是化肥减施的重要抓手。有机肥能够提供

丰富的有机质和氮、磷、钾等养分，促进土壤微生物

活动和代谢，进而维持或促进生态系统服务功能[2]。

无机化肥配施有机肥的平衡施肥模式在快速提升土

壤肥力的同时，有效缓解了单施化肥给土壤质量和生

态环境带来的危害，有利于实现农业的可持续发

展。不同肥料添加可形成不同的微生物群落和功能

性状[3]。全面了解不同施肥处理对土壤微生物群落结

构和功能的影响，有助于保障农田生态系统的稳定。 

细菌是最主要的土壤微生物类群之一，其组成

和结构对土壤养分循环、生态功能发挥具有重要影

响[4]。长期施肥引起的土壤养分状况变化会改变细菌

对养分的需求[5]，进而抑制或刺激细菌介导的土壤生

物化学反应和生态系统功能。有研究表明，有机肥处

理富集了携带碳、氮循环基因的变形菌门和浮霉菌门

的相对丰度，显著促进了碳和氮的潜在转化和可利用

性，而化学肥料施用显著提高了与甲烷氧化潜在过程

相关的功能基因的丰度，但对土壤碳的降解和固定没

有显著影响[6]。Ma 等[7]在 35 年长期定位试验中发现，

无机肥改变了黑土中氨氧化细菌(AOA 和 AOB)的丰

度，有机肥对其干扰较小，并减少了硝态氮的积累。

华北平原区是我国重要的粮食产区，潮土是该区域最

主要的农业土壤之一。细菌群落多样性和功能是影响

土壤健康和生态功能的重要因子[8]。开展不同施肥处

理下潮土细菌生态功能及其影响因素的研究，对理解

细菌群落驱动的土壤养分转化过程及促进农业生产

的可持续发展至关重要。 

与传统的基于 16S rRNA 的土壤高通量测序相

比，宏基因组测序通过分析来自土壤样本的全部遗传

物质，提高了细菌群落分析的分辨率。宏基因组测序

还提供了更多基因和功能层面的信息，如 Li 等[9]利

用鸟枪法宏基因组测序技术，基于相关基因家族的丰

度和分布重建了氮循环途径，建立了环境变量、氮循

环相关功能基因与作物产量的关系；Hu 等[6]借助宏

基因组学，分析了添加化肥和有机肥后土壤碳、氮循

环功能基因丰度的变化，深入探讨了区域尺度上不同

施肥制度对农业生态系统中土壤碳、氮循环代谢潜力

的影响。可见，借助宏基因组学研究施用有机肥、无

机肥对土壤细菌群落特征的影响，可为厘清土壤理化

性质、细菌群落组成与功能基因之间的关系提供系统

性认识。 

基于以上，本研究依托中国科学院封丘农业生态

实验站长期定位试验，选择 4 种长期施肥处理(不施

肥、单施化肥、单施有机肥和有机肥配施化肥)，通

过土壤宏基因组测序分析，以阐明长期不同施肥措施

下潮土细菌群落结构和功能的变化规律，明确土壤细

菌介导的养分循环过程对不同施肥处理的响应，进而

探索华北平原区潮土细菌群落结构和生态功能与土

壤养分之间的关系，为通过不同施肥措施调控潮土细

菌群落更好地服务农田生态系统提供理论依据。 

1  材料与方法 

1.1  试验地概况 

试验地位于中国科学院封丘农业生态实验站

(35°00′N，114°24′E)。该区域属于典型的暖温带大陆性

季风气候，年平均降水量和年平均温度分别为 615 mm

和 13.9 ℃。供试土壤为轻壤质黄潮土，种植模式为

小麦–玉米一年两熟轮作。长期施肥试验始于 1989

年，本研究选择 4 个处理，分别为：不施肥(CK)、单

施化肥 (NPK)、单施有机肥(OM)、1/2 有机肥与 1/2

化肥(NPKM)配施。每个处理 3 次重复。供试化学肥

料品种分别为尿素、过磷酸钙、硫酸钾。供试有机肥

为小麦秸秆、油菜籽饼和棉籽饼以质量比 100∶40∶45

混合发酵两个月制成的粉末有机肥。试验年施肥量为：

N 300 kg/hm2，P2O5 135 kg/hm2，K2O 300 kg/hm2。试验

开始前土壤理化性质和详细施肥方案参见文献[10]。 

1.2  样品采集与理化性质分析 

于 2022 年 6 月小麦收获季采集 0~20 cm 土层土

壤样品，每个小区以“S”形多点取样，混匀装入自

封袋。采集的土壤样品室内过筛(约 2 mm)，一部分

保存于 –80 ℃用于提取土壤 DNA；另一部分风干、
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研磨、过筛后，用于测定土壤理化性质。土壤理化性

质的测定参照《土壤农业化学分析方法》[11]。其中，

土壤 pH 用 pH 计以土水质量比 1∶5 进行测定；土壤

全碳(TC)用元素分析仪测定；土壤有机碳(SOC)用重

铬酸钾氧化–外加热法测定；全氮(TN)用凯氏定氮法

测定；硝态氮(NO3
–-N)和铵态氮(NH4

+-N)用流动分析仪

测定；全磷(TP)和有效磷(AP)用钼锑抗比色法测定。 

1.3  土壤 DNA 提取和宏基因组测序 

根据制造商的方案，使用 FastDNA® SPIN Kit 

for Soil (MP Bio)试剂盒提取土壤总 DNA。使用 Qubit 

3.0 荧光仪和 Agilent Bioanalyzer 2100 系统评估 DNA

片段的质量和完整性。在 Illumina HiSeq 2500 (PE 250)

平台上构建基因组文库并进行测序(广东美格基因科

技有限公司 ) 。对于宏基因组原始数据，使用

Trimmomatic v0.36 进行质量控制，去除数据中低质

量及含氮碱基的 reads，保留高质量的 reads，以得到

高质量的 clean data。将所有样本的 reads 合并，使用

Megahit v1.1.2 将高质量 reads 进行拼接组装，筛选≥

500 bp 的 contigs 作为组装结果[12]。使用 N50 (将

contig 按照长度排序并加和后，加和值达到 contig 总

长的 50% 时的 contig 长度值)判断组装成的 contig 质

量是否合格。本研究得到 contig 的平均 N50 为 863 

bp，接近所有样本 contig 的平均长度 823 bp，说明

contig 长度分布均匀，适用于后续的基因注释和功能

分析。为保证基因结构的完整性，减少假阳性结果，

筛选长度超过 800 bp 的 contigs[13]，使用 Prodigal 

v2.6.3 将其翻译为编码蛋白质的 ORF (open reading 

frame)。然后使用 CD-HIT v4.8.1 去除冗余，并以 95% 

的序列同一性为界限，对各样品及混合组装的 ORF

进行聚类，生成非冗余基因集。使用 BWA v0.7.17

将高质量 reads 比对至基因集，计算基因丰度值。 

为获取物种注释信息，使用 DIAMOND 软件对

非冗余基因集与从 NCBI 的 NR 数据库中抽提出的细

菌序列进行比对，e-value≤10–5。LCA (least common 

ancestor)算法用于将序列注释到 NCBI 的物种分类树

上，确保每个序列获得唯一且准确对应的物种分类信 

息。将 LCA 物种注释信息与基因丰度表结合起来，

在门和属分类水平上创建丰度信息表，通过将注释为

某一物种的所有基因的丰度值相加，得出该物种在某

一处理中的丰度。使用 DIAMOND 软件对非冗余基

因与各功能数据库(KEGG、CAZy、eggNOG)进行比

对，筛选具有最高序列相似性的蛋白，从而得到功能

注释信息。通过汇总 KEGG 数据库中 KO 条目所对

应的基因丰度，计算各个功能类别的丰度。 

1.4  数据分析 

使用 R v4.3.0 中的 vegan 包计算细菌 α多样性指

数并进行主坐标分析(Principal coordinate analysis， 

PCoA)；使用 ggplot2 包绘制含 95% 置信椭圆的

PCoA 图；使用 microeco 包进行细菌群落差异 LefSe 

(LDA effect size)分析；使用 linkET 包进行细菌群落

结构和生态功能与土壤理化性状间相关关系的

Mantel 检验。使用 SPSS 26.0 进行单因素方差分析，

多重比较采用 Duncan 法，显著性水平为 P<0.05。使

用R v4.3.0和Adobe Illustrator 2023进行数据可视化。 

2  结果与分析 

2.1  长期不同施肥处理对潮土理化性质的影响 

长期施肥改变了土壤的理化性质(表 1)。与 CK

处理相比，长期施肥显著提高了潮土的 TC、TN、TP、

SOC、NO3
–-N 和 AP 含量(P<0.05)。OM 处理 SOC 含

量增幅最大，为 94.1%，其次为 NPKM 和 NPK 处理，

分别较 CK 处理提高了 80.3% 和 35.8%。土壤 TC、

TN 含量变化呈现出类似趋势。土壤 TP、AP 在 NPKM

处理下含量最高，与 CK 处理相比分别显著提高了

0.7 倍、23.6 倍。NPK、NPKM 和 OM 处理土壤 pH

均显著低于 CK 处理，长期施肥降低了潮土的 pH。 

2.2  长期不同施肥处理对潮土细菌群落组成和多

样性的影响 

由表 2 可知，NPK 处理细菌群落 Shannon 指数

显著高于 CK 处理(P<0.05)，而 NPKM 和 OM 处理

的 Shannon指数与 CK处理相比无显著变化(P>0.05)。

Simpson 指数在 4 个处理间无明显差异。与 CK 处理 

表 1  不同处理下土壤理化性质 
Table 1  Soil physicochemical properties under different treatments 

处理 pH TC(g/kg) TN(g/kg) TP(g/kg) SOC(g/kg) NH4
+-N(mg/kg) NO3

–
-N(mg/kg) AP(mg/kg) 

CK 7.76±0.04a 13.47±0.60c 0.43±0.01d 0.48±0.04c 4.77±0.35c 8.53±0.50a 2.31±0.77c 0.50±0.14d 

NPK 7.44±0.05b 15.56±0.27b 0.67±0.02c 0.75±0.03ab 6.48±0.27b 7.05±1.36a 14.50±1.08a 5.81±0.62c 

NPKM 7.22±0.15c 17.71±0.82a 0.92±0.01b 0.81±0.05a 8.60±0.88a 7.25±0.50a 9.25±3.49b 12.28±0.28a

OM 7.51±0.05b 17.87±0.21a 1.13±0.02a 0.70±0.02b 9.26±0.27a 8.19±0.40a 16.50±0.67a 10.29±1.92b

注：表中数据为平均值±标准差(n=3)，同列数据后不同小写字母表示不同处理间差异显著(P<0.05)；下同。 
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相比，NPK、NPKM 和 OM 处理的丰富度指数 Chao 1

和 ACE 指数均显著提高。基于 Bray-Curtis 距离矩阵

的主坐标分析(PCoA)表明，施肥与不施肥处理、施

用化肥与施用有机肥处理土壤细菌群落在主坐标空

间内均表现出明显的分离，而单施有机肥(OM)和有

机肥配施化肥(NPKM)处理细菌群落则表现为聚集，

不同施肥处理共同解释了 87.04% 的细菌群落结构

差异(图 1)。可见，长期施肥极显著地改变了潮土细

菌群落结构(R=0.84，P=0.001)。 

表 2  不同处理下土壤细菌群落 α 多样性指数 
Table 2  α-diversity indices of soil bacterial communities under 

different treatments 

处理 Shannon 指数 Simpson 指数 Chao 1 指数 ACE 指数

CK 5.75±0.06b 0.98±0.003ab 26 007±607b 25 475±569b

NPK 5.88±0.04a 0.98±0.002a 28 483±831a 27 837±567a

NPKM 5.73±0.07b 0.97±0.003b 27 842±366a 27 271±329a

OM 5.73±0.08b 0.97±0.003b 27 919±222a 27 606±275a

 

由图 2A 可知，在门分类水平上，放线菌门

(Actinobacteria)、酸杆菌门(Acidobacteria)、变形菌门

(Proteobacteria)和绿弯菌门(Chloroflexi)为各处理中

的优势细菌门，相对丰度分别为 21.02%~30.1%、

20.26%~25.64%、21.42%~25.28%、5.81%~8.2%。相

较于 CK 和 NPK 处理，NPKM 和 OM 处理降低了绿 

 

图 1  不同处理下土壤细菌群落主坐标分析 
Fig. 1  PCoA of bacterial communities under different treatments 

 
弯菌门的相对丰度，增加了酸杆菌门和变形菌门的相

对丰度 (P<0.05)。在属分类水平上，诺卡氏菌属

(Nocardioides，2.48%~4.9%)、红杆菌属(Solirubrobacter，

1.85%~3.59%)、孪生球菌属(Gaiella，1.41%~2.12%)

在各处理中占据优势(图 2B)。诺卡氏菌属在 OM 处

理中相对丰度最低，而在 NPK 处理中相对丰度最高，

且与其他处理的差异达到显著性水平(P<0.05)。在

NPK、NPKM 和 OM 处理中，孪生球菌属的相对丰

度分别较 CK 处理降低了 14.3%、23.8% 和 33.3%。 

 

图 2  不同处理下门(A)和属(B)水平上土壤细菌群落组成 
Fig. 2  Soil bacterial community compositions at phylum (A) and genus (B) levels urder different treatments 

 

进一步使用 LEfSe 分析筛选在门和属水平上差

异最显著的前 20 个细菌群落，以获得更多关于不同

施肥处理细菌群落差异的信息(图 3)。LEfSe 聚类树

展示了 4 个处理间存在的显著差异菌群 (图 3A)。线

性判别分析(LDA)显示(图 3B)，有 6 种差异显著的细

菌类群影响力偏高(LDA>4)，分别为 CK 处理的放线

菌门(Actinobacteria)和绿弯菌门(Chloroflexi)，NPK

处理的嗜热油菌纲(Thermoleophilia)和土壤红杆菌目

(Solirubrobacterales) ， NPKM 处 理 的 酸 杆 菌 门

(Acidobacteria)以及 OM 处理的变形菌门(Proteobacteria)。 
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(图 3A 为基于 LEfSe 分析的细菌群落差异，节点大小反映了该细菌类群在群落中的丰度，空心节点代表不同处理间的细菌类群没有差异，

而其他颜色的节点表示这些细菌类群表现出显著差异；图 3B 为不同处理之间存在差异的细菌类群) 

图 3  不同处理下细菌类群的差异比较 
Fig. 3  Differences of bacterial taxa under different treatments 
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因此，不同施肥处理土壤中的核心细菌类群各不

相同。  

2.3  长期不同施肥处理对潮土细菌群落功能的影响 

为了探究长期不同施肥处理对土壤细菌群落功

能多样性的影响，对 4 个处理样本进行 KEGG 功能

注释分析，结果表明，NPK、NPKM 和 OM 处理细

菌功能基因的 Shannon 指数与 CK 处理相比均显著增

加 (P<0.05，图 4A)，长期施肥显著提高了细菌功能

基因的 α 多样性。PCoA 结果显示，CK 处理与施肥

处理的细菌功能基因组成存在显著差异(R=0.84，

P=0.001，图 4B)。 

基于 KEGG 功能注释信息和已发表的文献资料

信息，本研究构建了碳循环(137 个 KO)、氮循环(32

个 KO)、磷循环(53 个 KO)和硫循环(88 个 KO)功能

基因集。基因丰度热图(图 5)显示，不同施肥处理下

潮土细菌主要参与碳循环中的有机碳氧化和发酵过 

 

(图中**、***分别表示在 P<0.01、P<0.001 水平上差异显著) 

图 4  不同处理下细菌功能基因的 α (A)和 β(B)多样性 
Fig. 4  Alpha (A) and beta (B) diversities of bacterial functional genes under different treatments 

 

图 5  不同施肥处理下碳、氮、磷、硫循环相关功能基因的丰度 
Fig. 5  Abundance of functional genes related to C, N, P and S cycles under different fertilization treatments 
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程、氮循环中的氨氧化和亚硝酸盐还原过程、磷循环

中的磷转运和多磷酸盐降解过程、硫循环中的硫酸盐

还原和硫化物氧化过程。长期施肥显著影响了碳循环

过程，与 CK 处理相比，NPK、NPKM 和 OM 处理

中参与碳循环的功能基因丰度分别下降了 2.2%、

4.3% 和 6.1% (P<0.05)。长期施肥引起功能基因丰度

增加的关键过程包括硝酸盐还原过程、一氧化氮还原

过程、氧化亚氮还原过程、无机磷溶解过程、硫酸盐

还原过程和硫化物氧化过程。 

2.4  潮土细菌群落结构和功能与土壤理化性质的

关系 

采用 Mantel 检验探究土壤细菌群落结构和生态

功能与土壤理化性质间的关系(图 6)，结果表明，细

菌群落结构与 SOC (r=0.83)、 TN (r=0.79)、 TC 

(r=0.77)、AP (r=0.61)呈极显著正相关(P=0.001)；细

菌生态功能与 SOC (r=0.87)、 TN (r=0.83)、 TC 

(r=0.81)、AP (r=0.64)、NO3
–-N (r=0.49) 呈极显著正

相关(P=0.001)。细菌群落结构和生态功能与 pH 和

NH4
+-N 均不存在相关关系。因此，土壤碳、氮、

磷元素的供应是影响细菌群落结构和功能的重要

因素。  

3  讨论 

本研究结果显示，与不施肥(CK)和单施化肥

(NPK)处理相比，单施有机肥(OM)和有机肥与化肥配

施(NPKM)处理显著增加了土壤 TC、TN、SOC、AP

含量 (表 1)。有研究表明，长期添加有机肥能够加速

土壤有机质各组分的形成与积累，提高土壤养分的有

效性，为作物生长提供长效的养分[14]。与其他施肥

处理相比，有机肥配施化肥更有效地提升了土壤磷素

水平，这与以往的研究结果保持一致[15]。施肥，尤

其是施用有机肥会增加土壤有机氮库，从而显著增加

土壤 TN 含量。而与不施肥处理相比，长期施用化肥

和有机肥并未影响土壤 NH4
+-N 含量。这可能与氮肥

施入土壤后发生氨挥发有关。倪康等[16]在研究有机

无机肥长期施用条件下小麦季土壤氨挥发损失时指

出，施用化肥和有机肥均强烈影响了土壤的氨挥发。

此外，作物在生长季对氮素的吸收以及潮土较强的硝

化能力，可能是各处理 NH4
+-N 含量始终保持在较低

水平的原因。长期施用化肥和有机肥均降低了土壤的 

 

(Mantel 检验确定的相关系数的绝对值决定了曲线的宽度，矩形的大小和颜色梯度代表理化性质之间皮尔逊相关系数的大小。*、**、***

分别表示在 P<0.05、P<0.01、P<0.001 水平上显著相关) 

图 6  土壤细菌群落结构(顶部节点)和功能(底部节点)与理化性质的关系 
Fig. 6  Relationships between structure (top node) and function (bottom node) of soil bacterial communities with physicochemical properties 
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pH，长期施用化肥导致土壤盐基离子流失，土壤的

碱缓冲能力下降，导致土壤 pH 下降；而施用有机肥

降低土壤 pH，则可能与有机酸的产生有关[17]。由于

本研究提供的潮土为弱碱性土壤，具有一定的酸缓冲

能力，导致长期施肥造成的土壤酸化并不严重。 

施用化肥或有机物料可有效增加土壤微生物的

丰富度，充足的养分资源为微生物提供了良好的生存

环境，刺激了微生物的生长与繁殖[18]。但有机养分

的输入可能导致部分优势菌群快速繁殖占据栖息地，

其他类群获取营养的难度增加，从而导致竞争优势较

低类群的灭绝[19]。因此，本研究中，有机肥处理下

土壤细菌群落的多样性相比于化肥处理有所下降(表

2)。pH 是影响细菌群落多样性和结构的重要因素，

尤其是在酸性或碱性(pH<6 或>8)土壤中[20]。本研究

中，供试潮土 pH 的变化范围在 7.2~7.8 (表 1)，处于

土壤中大多数微生物活动的最适 pH 范围，因此 pH

可能并不是影响潮土细菌群落多样性和结构的主要

因素。Wei 等[21]通过一项长达 35 年的施用有机肥与

化肥的试验，从 SOC、TN、IN(无机氮)、TP、AK(速

效钾)和 pH 六个环境变量中分析得出，TN 和 SOC

是影响微生物群落结构的关键驱动因素。本研究同样

发现，SOC、TN、TC、AP 是影响土壤细菌群落结构

的关键因素(图 6)。有机肥中易分解的碳源通过提供

稳定的能量底物，刺激细菌的生长和活性，成为决定

不同施肥方式对土壤微生物群落结构影响的最主要

因素。同时，长期施肥通过增加土壤养分含量(如

SOC、TN、AP)，可以显著改变细菌群落的生态网络，

促进与养分循环相关的细菌类群的富集[22]。由此可

见，这些外源养分打破了土壤原有的生态平衡，在调

控潮土细菌群落结构中发挥了积极作用。 

本研究结果显示，各施肥处理土壤细菌群落优势

菌 门 均 为 变 形 菌 门 (Proteobacteria) 、 酸 杆 菌 门

(Acidobacteriota)、放线菌门(Actinobacteria)和绿弯菌

门(Chloroflexi)，与 Li 等[23]研究潮土细菌群落组成的

结果一致。相比于不施肥和单施化肥处理，施用有机

肥后土壤中酸杆菌门、变形菌门的相对丰度得到提

升，而绿弯菌门的生长受到限制。酸杆菌门细菌可以

参与土壤养分循环过程，可通过分解有机肥中的有机

物稳定土壤有机质。变形菌门细菌属于富营养型细

菌，施肥尤其是施用有机肥带来的养分输入会促进该

类细菌群落的生长。LEfSe 分析表明，施用有机肥处

理酸杆菌门和变形菌门丰度与其他处理差异显著 

(图 3)，进一步说明二者在有机物分解和腐殖质形成

过程中起着关键作用。绿弯菌门细菌属于贫营养型厌

氧菌，能够在养分匮乏的环境中生存和繁衍，并且可

以有效地摄取和利用有限的养分资源，因此，施用有

机肥提供的富营养环境可能不适宜该类菌群的生长。

嗜热油菌纲(Thermoleophilia)和红杆菌目(Solirubro-

bacterales)在单施化肥处理中表现出富集优势，二者

可分别介导氮循环中的反硝化过程和同化过程[24-25]。

因此，长期施肥不仅可以直接提供养分，还可能通过

调控微生物群落的丰度，间接影响土壤养分的转化和

利用效率。 

本研究发现，不同施肥处理导致细菌群落功能发

生了变化。相比于不施肥处理，长期施肥处理土壤细

菌功能基因更为丰富和多样(图 4)，SOC、TN、TC、

AP、NO3
–-N成为影响细菌群落功能的重要因素(图 6)。

说明施肥尤其是施用有机肥后，土壤化学性质得到改

善，从而有利于微生物的生长和功能基因的表达[6]。

尽管有机培肥提高了携带碳循环功能基因的变形菌

门的相对丰度，但施用有机肥后总的碳循环功能基因

丰度下降(图 5)，这可能是因为碳循环相关基因在不

同的碳循环过程中发挥着不同的作用。有研究显示，

施用有机肥能够降低分解纤维素和木质素相关功能

基因的相对丰度[26]。有机物料在发酵过程中会分解

转化为小分子碳源，纤维素等难降解有机物质的减

少，导致分解该类大分子碳源的功能基因的相对丰度

降低[27]。在易分解碳含量高且营养充足的环境下，

微生物更倾向于利用易分解的碳源，而对难分解碳源

的分解活动减少，这在一定程度上减缓了碳的分解过

程[28]，促进了土壤有机质的积累。施用有机肥影响

了细菌参与氮、磷、硫循环的关键过程(图 5)。具体

来说，添加有机物料的有机肥处理和有机肥与化肥配

施处理均显著提高了与反硝化过程有关的功能基因

丰度，这与先前的研究结果相吻合[29]。添加外源有

机碳促进了土壤反硝化细菌的生长，反硝化过程的加

速响应于长期的养分输入。这抑制了硝态氮在土壤中

的积累，同时也降低了通过径流和淋溶造成氮素损失

的可能性。有机物料的添加促进了无机磷的溶解，土

壤微生物通过携带 ppa、gcd 和 pqqC 基因增强了稳

定态磷向活性磷的转化，丰富了磷的生物有效性[30]。

与不施肥处理相比，长期施肥还增强了细菌介导硫循

环中的硫化物氧化、硫酸盐还原和亚硫酸盐还原过

程。单施化肥处理下与硫化物氧化和亚硫酸盐还原过

程相关基因丰度的增幅均高于有机肥处理，这可能是

因为化肥提供的速效硫(硫酸钾)直接刺激了硫氧化

菌和硫酸盐还原菌的生长，进而促进了相关基因的表

达。Lin 等[31]发现，有机肥可提供更多的易分解有机
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碳，这些碳源可优先被一些优势微生物利用，导致部

分硫循环相关细菌的竞争压力增加，进而导致硫循环

相关功能基因丰度增幅低于单施化肥处理。综上，长

期施肥尤其是施用有机肥通过增强或抑制潮土细菌

的功能潜力，影响了华北平原区农田生态系统的土壤

养分转化过程。 

4  结论 

长期施用有机肥(NPKM、OM)能够增加土壤养

分含量，提升土壤肥力，并改变潮土细菌群落结构。

添加有机物料增加了参与养分循环过程的酸杆菌门

和变形菌门的丰度，有利于土壤养分的积累。SOC、

TN、TC、AP 是影响潮土细菌群落结构和功能的重

要因素。长期施用有机肥在塑造土壤细菌群落结构和

功能基因(碳、氮、磷、硫循环)中发挥了关键作用。

本研究结果为潮土农田生态系统养分转化和提升提

供了理论依据和数据支撑。 
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