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化肥配施有机肥对花生根际细菌群落结构及共存网络的影响
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摘  要：为评估化肥配施有机肥对花生根际细菌群落的影响，田间试验条件下研究了不施肥 (CK)、施化学氮磷钾肥 (NPK) 和化

学氮磷钾肥+有机肥配施 (NPKM) 对花生根际细菌群落多样性、结构和共存网络的影响。结果表明：NPKM 处理下花生根际土养

分状况明显改善，特别是有效磷的含量，较 CK 和 NPK 处理分别提高了 5.31 倍 ~ 12.16 倍和 3.24 倍 ~ 6.50 倍；而 NPK 处理下花

生根际土养分状况并没有明显提升；SourceTracker 分析显示，NPKM 处理下根际细菌群落中只有 2.1% ~ 5.5% 的物种来源于有机肥

自身，但其花生根际细菌群落多样性在生育期前期要明显高于 CK 和 NPK 处理，而 CK 和 NPK 处理下根际细菌群落多样性差异不

大；限制性主成分分析 (CAP) 显示，施肥措施和生育期均对根际细菌群落结构产生了显著影响，NPKM 处理下花生根际土中富集

了属于根瘤菌目(Rhizobiales)、梭菌目(Clostridiales)和芽孢杆菌目(Bacillales)这一类根际促生菌，根际细菌共存网络结构更加复杂，

且网络中重要连接点的比例要也明显高于 CK 和 NPK 处理网络。可见，化肥配施有机肥有助于构建一个健康稳定的根际细菌群落。 
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Effects of Chemical Fertilizer Combined with Organic Manure on Peanut Rhizosphere Bacterial 
Community Structure and Co-occurrence Network 
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(1 State Key Laboratory of Soil and Sustainable Agriculture, Institute of Soil Science, Chinese Academy of Sciences, Nanjing  
210008, China; 2 University of Chinese Academy of Sciences, Beijing  100049, China) 

Abstract: To evaluate the effects of different fertilization on peanut rhizosphere bacterial community, three fertilization 

treatments were conducted in the field plot experiments. The treatments include no fertilizer (CK), nitrogen, phosphorus and 

potassium fertilizer (NPK), and application of NPK plus manure (NPKM). The diversity, community composition, and 

co-occurrence network of the rhizospheric bacteria were studied. The results showed that NPKM significantly improved the 

nutrient status in peanut rhizosphere soil, especially for the content of available phosphorus, which was 5.31–12.16 and 3.24–6.50 

times higher than those of CK and NPK, respectively. However, NPK did not significantly improve the nutrient status of peanut 

rhizosphere soil. The results of SourceTracker showed that only 2.1%–5.5% of the bacteria community in NPKM potentially 

originated from organic manure. In the early growth stage, NPKM had a significantly higher bacterial community diversity as 

compared with CK or NPK. However, no significant differences of bacterial community diversity were detected between the CK 

and NPK. Partial canonical analysis of principal coordinates (CAP) corroborated that both growth stages and fertilization regimes 

had significant effects on the assembly of rhizosphere bacterial communities. A number of beneficial bacterial OTUs classified to 

Rhizobiales, Clostridiales, and Bacillales, were significantly enriched under NPKM. Rhizosphere bacterial co-occurrence network 

was most complex under NPKM, and the proportion of connectors was also highest under NPKM. The results indicate that 

chemical fertilizer combined with organic manure could help to build a healthy and stable rhizosphere bacterial community. 
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为了满足不断增长的人口对粮食的需求，在过

去的 50 年里，全世界的化肥使用量增加了 700%[1]。

然而，过量施用化肥会产生一系列环境问题，包括土

壤质量退化、地下水污染及温室气体排放增加等[2]。

因此，其他替代性农艺措施如化肥配施有机肥已被广

泛采用，以缓解上述因过量使用化肥所导致的环境问

题[3-4]。化肥配施有机肥的目标是在维持环境可持续的

同时，保证农业生态系统的服务能力，而土壤微生物

对农业生态系统的服务能力至关重要[5]。 

根际微生物群落被称为植物的“扩展基因组”或

“第二基因组”，在决定植物生长发育方面起着重要作

用[6]。以往的研究表明，施肥措施会影响土壤和植物

相关微生物群落，进而影响农田生态系统服务能力[7]。

因此，在越来越多地采用化肥配施有机肥的情况下也

需要评估其对微生物群落的影响。以往比较常规施肥

和化肥配施有机肥措施对土壤微生物的影响的研究

大多集中在土壤微生物群落上。例如，刘佳等[8]发现有

机无机配施后显著增加了旱地红壤细菌群落的多样性；

Bi 等[9]发现化肥配施有机肥通过调控土壤解磷菌群落

提升了稻田土壤磷的可利用性。尽管有关化肥配施有机

肥对根际微生物群落的影响已有相关报道[10-11]，但这

些研究多集中于某一生育期下施肥措施对根际微生

物群落的影响。由于多种因素的影响，根际微生物群

落在不同的生育期具有明显的差异性。因此，有必要

了解化肥配施有机肥措施下根际微生物群落随生育

期的动态变化，这对于评估化肥配施有机肥对根际微

生物的影响具有重要意义。 

微生物群落的结构对其功能有重要影响。然而，

由于微生物群落众多成员之间的相互关系十分复杂，

这使得研究微生物群落的结构成为一项艰巨的任务。

微生物共存网络分析可以揭示这种复杂的相互关系，

能够为群落结构的研究提供新的见解[12-13]。目前，网

络分析已被用于探索不同环境中不同微生物类群之

间的相互作用[14-15]。网络分析还可以识别对微生物群

落结构和潜在功能影响最大的关键物种或其他重要

微生物[13]，而这些往往很难用微生物生态学中广泛

使用的标准 α 或 β 多样性指标来揭示。Fan 等[10-11]

通过网络分析发现，化肥配施有机肥能够提升根际生

态网络中关键模块的微生物群落稳定性及关键微生

物菌群的多样性，进而提高小麦产量。可见，利用网

络分析探究施肥措施对根际微生物群落相互作用的

影响，可能会帮助人们向预期方向调节植物微生物

群，提高农业生态系统的资源利用效率。 

花生是我国重要的油料作物和经济作物，然而由

于不合理的农业管理措施，造成了花生产量和品质的

持续下降[16]。提高花生产量和品质的一个潜在方法

是通过合理的农艺措施来调控支持植物健康的微生

物群落以发挥其促生功能，特别是那些在根际的微生

物群落。为此，本研究通过田间试验，以花生这一典

型作物为研究对象，研究化肥配施有机肥对花生根际

细菌群落结构和共存网络的影响，以期为管理丰富的

植物微生物组提供科学依据。 

1  材料与方法 

1.1  试验地概况 

田间试验设置于江西省农业科学院赣东北红壤

综合试验区，该试验区位于江西省抚州市东乡县境内

(116°35′11″E、28°10′59″N)，属亚热带湿润气候区，

过去 50 年平均年降水量为 1 750 mm，降水主要集中

在 4—6 月。试验地土壤类型为第四纪红黏土母质发

育而来的红壤，表层土壤(0 ~ 20 cm)的基础养分特性

为：pH 4.49，有机质 13.82 g/kg，全氮 1.11 g/kg，全

磷 0.46 g/kg，全钾 11.75 g/kg，碱解氮 90.0 mg/kg，

有效磷 18.8 mg/kg，速效钾 130.4 mg/kg。 

1.2  试验设计与样品采集 

田间试验始于 2014 年，试验设 3 个处理：①不

施肥(CK)，②施化学氮磷钾肥(NPK)，③化学氮磷钾

肥配施有机肥(NPKM)。肥料年施用量为：N 135 kg/hm2、

P2O5 81 kg/hm2 和 K2O 135 kg/hm2。在 NPKM 处理中，

50% 的 N 来源于化肥，50% 的 N 来源于有机肥，

即保证总施氮量不变。氮肥使用尿素(N，460 g/kg)，

磷肥使用过磷酸钙(P2O5，120 g/kg)，钾肥使用氯化钾

(K2O，600 g/kg)，有机肥使用猪粪(每年施用前测定其

N 含量)。所有肥料在作物种植前一次性基施，肥料

基施方式为株间穴施。试验设 3 次重复，随机区组排

列，小区面积为 27 m2 (6 m × 4.5 m)。供试花生品种

为粤油 256，于 4月中旬条播，行距 40 cm，穴距 20 cm，

每穴播种 2 粒，种植密度约为 12.5 万穴/hm2。 

于 2020 年在花生苗期(5 月 18 日，T1)、花针期

(6 月 17 日，T2)、结荚期(7 月 16 日，T3)各取样 1

次。采样时每小区分作 2 个半区进行，每个半区取长

势相对一致具有代表性的花生样品 5 株，将花生完全

取出后，轻轻抖动附着在根上的土壤，然后用无菌毛

刷轻轻刷下紧密结合在根表的那部分土壤，即为根际

土，彻底混匀后作为 1 个样品，即每处理获得 6 个重

复样品。土样采集后尽快带回室内，拣除杂质后过

2 mm 筛，而后将每个样品分为两份：一份风干用于

测定土壤化学性质，一份保存在–80℃的冰箱中用于
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提取土壤 DNA。另外，在花生成熟期时统计各处理

小区内所有花生产量。 

1.3  土壤化学性质测定 

土壤化学性质的测定依照鲁如坤 [17]的方法进

行：采用电位法测定土壤 pH(水︰土=2.5︰1，V/m)，

采用重铬酸钾氧化–容量法测定土壤有机碳(SOC)，

采用凯氏定氮法测土壤全氮(TN)，采用碳酸钠熔融法

测定土壤全磷(TP)，采用碱解扩散法测定土壤碱解氮

(AN)，采用碳酸氢钠浸提–钼锑抗比色法测定土壤有

效磷(AP)。 

1.4  土壤DNA提取和 16S rRNA基因高通量测序 

称取 500 mg 土壤样品用 FastDNA ® SPIN Kit 

for Soil 试剂盒(MP Biomedicals，美国)提取 DNA，具

体方法和步骤依据试剂盒说明书进行。有机粪肥的

DNA 提取也采用上述方法进行。采用通用引物

515F/907R 扩增细菌 16S rRNA 基因片段[18]。将 PCR

扩增后的产物用 2% 琼脂糖凝胶电泳检测，纯化后

建库，采用 Illumina MiSeq 系统进行双向高通量测序

(上海美吉)。 

1.5  高通量测序数据分析 

基于 QIIME1 分析平台进行高通量数据分析。序

列经质控、拼接、比对后在 97% 相似性水平划分操

作分类单元(operational taxonomic unit，OTU)，通过

与 RDP 数 据 库 (http://rdp.cme.msu.edu/classifier/ 

classifier.jsp)比较确定细菌序列的系统学分类。 

1.6  数据处理 

花生产量、土壤化学性质、细菌多样性指标采用

Duncan 多重比较来判断差异显著性 (P<0.05)。以

NPKM 处理的样品为对照，以有机粪肥样品为来源，

采用 SourceTracker2[19]来预测 NPKM 处理下样品中

细菌物种来源于有机粪肥中细菌物种的比例。采用 R

软件 vegan 包的 capscale()函数进行限制性主成分分

析(partial canonical analysis of principal coordinates，

CAP)，以探究施肥及生育期对细菌群落结构的影响。

Mantel 分析利用 R 软件 vegan 包中的 mantel()函数执

行。采用 R 软件 edgeR 包的 decideTestsDGE()函数分

析不同施肥处理之间的差异物种。基于 Pearson 相关

性矩阵的共存网络分析利用 R 软件 WGCNA 包中的

corAndPvalue()函数计算相关性系数。首先，剔除出

现频次少的 OTU(保留在 1/3 及以上的样品中出现的

OTU)。P 值经过 BH 矫正，之后删除 r 值小于 0.85

且 P 值大于 0.0001 的值。网络参数平均度、连通性、

平均路径长度分别利用 R 软 igraph 包中的 degree()、

edge_connectivity()、average.path.length()函数进行计

算。通过计算节点的 Zi值(within-module connectivity，

模块内连通性)和 Pi 值(among-module connectivity，

模块间连通性)来对网络中的节点进行分类 [20]。将

Zi≤2.5 且 Pi≤0.62 的 节 点 定 义 为 边 缘 节 点

(peripherals)，这类节点在整个网络中与其他节点联系

较少；将 Zi>2.5 且 Pi≤0.62 的节点定义为模块中心

节点(module hubs)，这类节点在网络模块内部连接性

较高；将 Zi≤2.5 且 Pi>0.62 的节点定义为重要连接

点(connectors)，这类节点为联系模块之间的枢纽；将

Zi>2.5 且 Pi>0.62 的节点定义为网络中心节点

(network hubs)，这类节点为在整个网络和模块中连接

性都较高的节点。网络图在 Gephi(https://gephi.org/)

软件中绘制；和弦图用 R 软件 circlize 包绘制；其他

图均用 R 软件 ggplot2 包绘制完成。 

2  结果 

2.1  不同施肥措施下花生产量 

花生的产量统计结果(表 1)显示，NPKM 处理可

以显著提高花生产量，较 CK 处理提升了 0.8 倍；而

NPK 处理下花生产量与 CK 相比并没有明显提升。 

表 1  不同施肥措施下花生产量 
Table 1  Peanut yields under different fertilization 

施肥措施 花生产量(kg/hm2) 

CK 1 543.2 ± 91.3 b 

NPK 1 598.8 ± 278.6 b 

NPKM 2 845.7 ± 301.1 a 

注：表中同列不同小写字母表示处理间差异显著(P<0.05)。 

 

2.2  不同施肥措施下土壤化学性质 

不同施肥处理下，花生根际土的化学性质产生了

明显的变化(表 2)。CK 和 NPK 处理下根际土的化学

性质差异不显著(P>0.05)，仅在 T2 时期观察到 NPK

处理下根际土的 TP 含量显著高于 CK 处理(P<0.05)。

与 CK 和 NPK 处理相比，NPKM 处理下根际土的 pH

较高，在 T2 时期显著高于其他两个处理(P<0.05)；

其余指标，NPKM 处理下均显著提高(P<0.05)，特别

是 AP 含量，较 CK 和 NPK 处理分别提高了 5.31 倍 ~ 

12.16 倍和 3.24 倍 ~ 6.50 倍。 

2.3  有机肥细菌群落的分类组成及其向土壤的潜

在传递 

有机肥中细菌的群落与 NPKM 处理下花生

根际细菌群落组成有很大不同 (图 1A)。有机肥中

细菌群落中拟杆菌门(Bacteroidetes)、γ-变形杆菌

(Gammaproteobacteria)、α-变形杆菌（Alphaproteobacteria） 
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表 2  不同施肥措施对根际土壤化学性质的影响 
Table 2  Effects of different fertilization on rhizosphere soil chemical properties 

时期 处理 pH SOC (g/kg) TN (g/kg) TP (g/kg) AN (mg/kg) AP (mg/kg) 

CK 4.81 ± 0.06 a 16.19 ± 1.78 b 1.07 ± 0.06 a 0.48 ± 0.04 b 109.35 ± 13.17 a 13.47 ± 4.97 b 

NPK 4.76 ± 0.16 a 16.50 ± 1.43 b 1.14 ± 0.03 a 0.60 ± 0.02 b 108.89 ± 5.10 a 23.64 ± 4.77 b 

T1 

NPKM 4.92 ± 0.20 a 21.64 ± 3.64 a 1.31 ± 0.29 a 0.98 ± 0.17 a 129.82 ± 21.60 a 177.25 ± 17.83 a 

CK 4.85 ± 0.05 b 17.77 ± 1.52 b 1.18 ± 0.11 a 0.51 ± 0.02 c 107.97 ± 5.20 b 18.94 ± 4.71 b 

NPK 4.86 ± 0.06 b 15.51 ± 1.18 b 1.12 ± 0.11 a 0.69 ± 0.05 b 111.38 ± 11.34 b 27.10 ± 6.09 b 

T2 

NPKM 5.06 ± 0.09 a 21.90 ± 1.86 a 1.18 ± 0.13 a 0.98 ± 0.03 a 149.99 ± 7.76 a 122.71 ± 11.85 a 

CK 4.94 ± 0.13 a 16.14 ± 0.70 b 1.10 ± 0.04 b 0.50 ± 0.06 b 105.95 ± 4.78 b 15.20 ± 4.09 b 

NPK 4.95 ± 0.04 a 14.85 ± 3.15 b 1.07 ± 0.05 b 0.57 ± 0.05 b 109.07 ± 4.65 ab 22.65 ± 5.76 b 

T3 

NPKM 4.95 ± 0.07 a 20.82 ± 1.52 a 1.27 ± 0.04 a 0.84 ± 0.06 a 117.11 ± 8.72 a 95.95 ± 15.14 a 

注：同列不同小写字母表示同一时期不同处理间差异显著(P<0.05)。 

 

(M 代表有机粪肥；NPKM_T1、NPKM_T2、NPKM_T3 代表 T1 ~ T3 时期下 NPKM 处理下花生根际土样品；图 B 中不同小写字母

表示处理间差异显著(P<0.05)) 

图 1  有机粪肥与不同生育期下化肥配施有机肥处理样品中细菌群落组成(A)和物种丰富度(B)及化肥配施有机肥处理下样

品中细菌群落的潜在来源(C) 
Fig.1  Composition (A) and Richness (B) of bacterial community in manure and manure-amended rhizosphere soils, and potential sources of 

bacterial community in manure-amended soils as predicted by Source Tracker (C) 
  

和厚壁菌门(Firmicutes)细菌门类占据主导优势；而

NPKM 处理下花生根际细菌群落以 α-变形杆菌、放线

菌门(Actinobacteria)、酸杆菌门(Acidobacteria)、β-变

形杆菌 (Betaproteobacteria)和绿弯菌 (Chloroflexi)为

主。此外，有机肥中细菌群落的多样性明显小于

NPKM 处理下花生根际细菌群落多样性(图 1B)。

SourceTracker 的结果显示，NPKM 处理下根际细菌

群落中只有 2.1% ~ 5.5%(T1 时期：5.5%；T2 时期：

3.7%；T3 时期：2.1%)的物种可能来自于有机肥自身

所携带的细菌物种(图 1C)。以上结果说明，有机肥

中的细菌组成对花生根际细菌种群结构产生的影响

甚小。 
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2.4  不同施肥措施下花生根际微生物群落特征 

与 CK 和 NPK 处理相比，NPKM 处理在生育期

前期显著提高了花生根际细菌多样性；而在 T3 时期

各处理间细菌多样性没有明显差异。CK 和 NPK 处

理下根际细菌多样性差异不大，仅在 T2 时期 NPK

处理下细菌多样性相对于 CK 显著增加，但增加的幅

度要明显小于 NPKM 处理(图 2)。 

CAP 分析表明，施肥和生育期均对根际细菌群

落结构产生了显著影响，分别解释了整个群落变异的

13.1%(施肥：P=0.001)和 16.7%(生育期：P=0.001)(图

3)。CK 和 NPK 处理沿着第二轴分开，而 NPKM 处

理与 CK 和 NPK 处理沿着第一轴分开，说明 NPKM

处理与 CK(NPK)处理细菌群落的差异要大于 CK 与

NPK 处理细菌群落的差异(图 2A)。T2 和 T3 时期细

菌群落沿着第二轴分开，而 T1 时期细菌群落与 T2

和 T3 时期细菌群落沿着第一轴分开，说明 T1 与

T2(T3)时期细菌群落的差异要大于 T2 与 T3 时期细

菌群落的差异(图 2B)。Mantel 检验表明，各土壤化

学指标均显著影响细菌群落结构；其中 AP 对细菌群

落结构的影响最大(表 3)。 

 

(图中*表示在 P<0.05 水平上差异显著，**表示在 P<0.01 水平上差异显著) 

图 2  不同生育期各施肥处理下根际细菌群落物种丰富度 
Fig. 2  Richness of rhizosphere bacterial community under different fertilization at three growth stages  

 

(不同变量(施肥措施和生育期)对整个根际细菌群落变异的解释率标注于图的上方) 

图 3  CAP 分析展示施肥措施(A)和生育期(B)对根际细菌群落的影响 
Fig. 3  CAP analysis showing effects of different fertilization (A) and growth stages (B) on rhizosphere bacterial community 

 

2.5  不同施肥措施下土壤细菌差异 OTU 

在 T1 时期，CK 处理富集了 9 个 OTU，主要归属

于根瘤菌目(Rhizobiales)和厌氧绳菌目(Anaerolineales)；

NPK 处理富集了 20 个 OTU，主要归属于纤线杆菌目

(Ktedonobacterales)和变形杆菌 (Proteobacteria)下一

个未鉴别的目；NPKM 处理富集了 53 个 OUT，大部

分归属于根瘤菌目 (Rhizobiales)、鞘脂单胞菌目

(Sphingomonadales)、芽孢杆菌目(Bacillales)和梭菌目

(Clostridiales)(图 4A，4D)。在 T2 时期，有 8 个 OTU

在 CK 处理中富集，主要隶属于鞘氨醇杆菌目

( Chitinophagales)；只有 4 个 OTU 在 NPK 处理下富

集；而 NPKM 处理下富集了 70 个 OTU，主要隶属 
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表 3  根际细菌群落组成与土壤化学性质的 Mantel 分析 
Table 3  Correlations (r) and significance (P) were determined by 

Mantel test between bacterial community composition and soil 
chemical properties in rhizosphere soil 

土壤化学性质 r P 

pH 0.27 0.001 

SOC 0.35 0.001 

TN 0.37 0.001 

TP 0.45 0.001 

AN 0.33 0.001 

AP 0.47 0.001 

于根瘤菌目、梭菌目、红螺菌目(Rhodospirillales)、

鞘脂单胞菌目(Sphingomonadales)、芽孢杆菌目和弗

兰克氏目(Frankiales)(图 4B，4E)。同样，在 T3 时期

NPKM 处理下富集了最多数目的 OTU，主要归属于

根瘤菌目、梭菌目、酸杆菌暂定目 (Candidatus 

Solibacter)、红螺菌目和鞘脂单胞菌目(图 4C，4F)。

总体上看，与 CK 和 NPK 处理相比，NPKM 处理下

花生根际属于根瘤菌目、梭菌目和芽孢杆菌目的物种

丰度显著增加。 

 

(图 A 中每一个点代表一个 OTU，点的大小代表每个 OTU 在所有样品中的平均相对丰度，点的位置代表该 OTU 的相对丰度在所

有处理中的相对比例，彩色的点表示与其他两组处理比较，只在该组中显著富集的 OTU(橙色代表只在 CK 处理中显著富集，蓝色代表

只在 NPK 处理中显著富集，紫色代表只在 NPKM 处理中显著富集)，灰色的点代表 3 组间两两比较无显著差异的 OTU，括号中的数字

代表每个处理下富集的 OTU 数目；图 B 中每条柱子左边彩色的点代表该分类单元所属的门) 

图 4  不同生育期下各处理间土壤细菌的差异 OTU 分析(A)及差异 OTU 在主要细菌目水平上的分布(B) 
Fig. 4  Significant differences in bacterial OTUs between treatments (A) and distribution patterns of differential OTUs at level of most highly 

represented bacterial orders (B) across growth stages 
 

2.6  不同施肥措施下花生根际细菌群落的共存网

络特征 

对不同施肥处理下的花生根际细菌群落进行共

存网络分析，以探索根际细菌之间的相互作用(图

5A)。CK 处理下的细菌网络包含 144 个节点，159 条

边；NPK 处理下的细菌网络包含 237 个节点，323

条边；NPKM 处理下细菌网络包含 288 个节点，620

条边。NPKM 处理下根际细菌网络与其他处理下的

根际细菌网络相比具有更高的连通性(connectivity)

和平均度(average degree)，表明 NPKM 处理下花生

根际细菌之间的相互作用要比其他处理下复杂。而

NPKM 处理下细菌网络中平均路径长度(average path 

length)却低于其他处理，表明 NPKM 处理下细菌网

络中物种间的信息传递效率更高。 
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(A 图中每个节点代表一个 OTU，点的大小代表节点的度，边的颜色代表正负相关性(红色正相关，绿色负相关)，根据节点所属的

门对其着色；B 图中两个扇形之间的条带代表两个门之间的连接数，每个条带的宽度代表其对应的连接数占整个网络连接数的比例，扇

形依据其所属的门进行着色) 

图 5  不同施肥处理下根际土中细菌共存网络结构(A)及共存网络的连接在前 10 个门水平上的分布(B) 
Fig.5  Co-occurrence networks of rhizosphere bacteria under different fertilization (A) and proportions of phylogenetic lineages of total nodes in 

co-occurrence networks of CK, NPK, and NPKM (B) 
 

各施肥处理下网络中细菌间的相互作用(边)在

门水平上的分布模式明显不同(图 5B)。在 NPK 和

NPKM 处理网络中，对细菌相互作用贡献最大的是

变形杆菌门(Proteobacteria)；而在 CK 处理网络中，

贡献最大的是酸杆菌门 (Acidobacteria)。拟杆菌门

(Bacteroidetes)在 NPK 处理网络中占有的连接数的比

例(9.29%)要远远小于其在 CK 和 NPKM 处理网络中

(CK ： 18.24% ； NPKM ： 21.77%) ； 而 放 线 菌 门

(Actinobacteria)在 NPK 处理网络中所占有的边的比

例(27.24%)要远高于其在 CK 和 NPKM 处理网络中

(CK：11.94%；NPKM：14.35%)。此外，绿湾菌门

(Chloroflexi)在 CK 和 NPK 处理网络中对细菌相互作

用的贡献(CK：25.79%；NPK：26%)要大于其在 NPKM

处 理 网 络 中 (14.19%) ； 而 芽 单 胞 菌 门

(Gemmatimonadetes)在 NPKM 处理网络中所占有的

边的比例(21.94%)要远高于其在 CK 和 NPK 处理网

络中(CK：9.43%；NPK：13.93%)。 

各处理下的网络中均没有观察到网络中心节点；

CK 和 NPK 处理网络中各检测到一个模块中心节点，

而 NPKM 处理网络中没有检测到此类节点(图 6)。值

得注意的是，NPKM 处理网络中重要连接点的比例

要明显高于 CK 和 NPK 处理网络，表明 NPKM 处理

下花生根际细菌群落之间的相互作用更加密切。 

3  讨论 

化肥配施有机肥料能够有效提升土壤肥力、改善

土壤生态环境[21]。本研究中，NPKM 处理下花生根

际土的 AP 含量显著提高，这与 Chen 等[22]的田间试

验结果相似。一方面，有机肥自身所含有的大量有机

磷通过矿化转变为无机磷，提高了根际土壤的 AP 含

量。另一方面，有机碳的添加提升了土壤微生物利用

难溶性磷的能力，从而活化出更多的可利用性磷[23]。 
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(图中百分数代表各类节点占整个网络中节点总数的比例，图中垂直虚线代表横坐标值为 0.62，水平虚线代表纵坐标值为 2.5) 

图 6  不同施肥措施下根际细菌群落共存网络中网络节点的分布 
Fig. 6  Node location in rhizosphere bacterial co-occurrence networks of CK, NPK, and NPKM 

 

其他土壤养分指标，如 SOC、TN、TP 和 AN 在 NPKM

处理下含量也明显升高。同时，与 CK 相比，NPK

处理下花生根际的养分状况并没有得到明显改善。刘

佳等[8]的研究也表明，旱地红壤经过长期施肥，NPK

处理对土壤肥力的提升效果远不如 NPKM 处理。本

研究田间产量数据也表明，经过长达 7 年的连续施用

化学氮磷钾肥 (NPK 处理)，相对于 CK，花生的产量

并没有明显提升，而化肥配施有机肥措施下(NPKM

处理)花生产量较 CK 提高了 0.8 倍。这说明在红壤旱

地花生生产中，化肥有机肥配施要优于单施化学氮磷

钾肥。 

土壤微生物多样性在支持多种生态系统功能中

起着至关重要的作用[24]。本研究中，尽管在最后一

个时期各处理间根际细菌群落多样性差异不大，但在

前期 NPKM 处理下花生根际细菌群落多样性明显提

高。有研究表明，有机肥的添加为土壤微生物提供了

充足的底物，有利于微生物在根际定殖，导致根际微

生物多样性增加[25]。此外，外源添加的有机粪肥自

身携带的大量微生物也是造成 NPKM 处理下根际细

菌群落多样性提高的一个重要原因[26]。本研究通过

比较有机粪肥与 NPKM 处理样品中细菌群落组成与

多样性的差异，发现有机粪肥自身携带的细菌物种与

NPKM 处理样品中细菌群落组成明显不同，其群落

多样性远小于 NPKM 处理；Source Tracker 分析也表

明，NPKM 处理样品中细菌物种只有很少的比例来

自于有机粪肥自身携带的细菌物种。说明 NPKM 处

理下花生根际细菌群落多样性提高主要是由有机粪

肥中充足的养分造成的。根际微生物在植物生产力、

养分吸收和抗病能力方面发挥着关键作用[6]。本研究表

明，NPKM 处理下花生根际属于根瘤菌目(Rhizobiales)、

梭菌目(Clostridiales)和芽孢杆菌目(Bacillales)的物种

的相对丰度明显增加。以往的研究表明，属于梭菌目

和芽孢杆菌目的菌属具有促生作用，对植物的健康生

长至关重要[27-28]；属于根瘤菌目(Rhizobiales)的根瘤

菌能够与豆科植物互作，行使共生固氮作用，对陆地

氮循环具有重要意义[29]；且豆科植物根际属于根瘤

菌目的根瘤菌的丰度和多样性对于根瘤的形成起着

至关重要的作用[30]。这在一定程度上也表明，配施

有机肥能够通过调控根际有益菌属进而促进花生结

瘤固氮及生长，对于农业生产具有指导意义。 

共存网络分析为认识土壤微生物群落之间复杂

的相互关系提供了新的途径[13]。越来越多的研究表

明，共存网络的特性可能代表微生物之间的相互作

用，可以影响微生物群落对外界扰动的响应[31-32]。本

研究中，共存网络分析表明，NPKM 处理下根际细

菌网络的拓扑学特性如节点数、连接数、平均度以及

连通性明显提高，表明 NPKM 处理下花生根际细菌

群落形成了一个更为复杂的网络。前人的研究表明，

土壤养分在调节微生物群落之间相互作用的强度方

面起着关键作用[33]。NPKM 处理下根际土壤养分状

况明显改善，而土壤养分的提升能够为微生物提供更

多的资源生态位，因此能够塑造更加复杂的群落结构

和互作关系，形成更复杂的共存网络。Santolini 和

Barabási[34]认为，具有较高连通性的复杂网络比具有

较低连通性的简单网络对环境扰动的抵抗性更强。从

这一点来说，NPKM 处理网络的复杂性可能表明，

在化肥配施有机肥管理措施下，花生根际微生物对环

境胁迫具有更强的弹性。重要连接点对于整个网络的
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稳定性和连接性至关重要[35]。本研究发现，NPKM

处理网络中未观测到模块中心节点，但重要连接点的

比例明显增加。这意味着与其他处理相比，NPKM 处

理下花生根际细菌群落能够维持相对稳定的状态，进

一步表明化肥配施有机肥有助于花生根际细菌群落

形成更稳定的网络结构以增强根际微生物对外界干

扰的抵抗力。 

4  结论 

化肥配施有机肥能够有效提升花生根际的养分

水平并提高根际细菌群落的多样性。化肥配施有机肥

改善了花生根际细菌群落结构，富集了有益于花生结

瘤固氮和生长的物种。化肥配施有机肥有助于根际细

菌群落形成复杂的共生网络，同时增加了网络中重要

节点的比例，有利于根际细菌群落应对复杂多变的根

际环境。 
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