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摘　 要　 研究氮肥减半配施有机肥燕麦田土壤微生物群落碳源代谢特征，从土壤微生物群
落功能多样性变化角度探讨燕麦田有机肥替代部分氮肥的可行性。 设置不施肥 ＣＫ、常规
施氮 Ｎ１（含纯 Ｎ ９０ ｋｇ·ｈｍ－２）、氮肥减半 Ｎ２（含纯 Ｎ ４５ ｋｇ·ｈｍ－２）、氮肥减半配施有机肥
Ｎ２Ｏ１（Ｏ１ 含总 Ｎ 量为 ９０ ｋｇ·ｈｍ－２）和 Ｎ２Ｏ２（Ｏ２ 含总 Ｎ 量为 ４５ ｋｇ·ｈｍ－２）的 ５ 个处理。
采用 Ｂｉｏｌｏｇ⁃ＥＣＯ 法，研究不同施肥处理燕麦田土壤微生物群落对糖类、氨基酸类、胺类、羧
酸类、聚合物类和其他类碳源的代谢利用特征。 结果表明：氮肥减半配施有机肥改变了燕
麦田土壤微生物群落对糖类、氨基酸类、羧酸类和聚合物类的代谢偏好；随有机肥配施量增
加，对六类碳源的利用得到显著提高；主成分分析显示，氨基酸类和胺类是引起不同施肥处
理燕麦田土壤微生物群落代谢特征差异的主要碳源；氮肥减半后随配施有机肥量增加，燕
麦田土壤微生物群落的丰富度和均匀度显著提高；氮肥减半后，配施有机肥量增加到总 Ｎ
量 ９０ ｋｇ·ｈｍ－２时，能通过影响土壤微生物群落功能多样性提高燕麦产量。 因此，减氮配施
一定量有机肥是提高燕麦田土壤微生物群落功能多样性和增加产量的有效途径。
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　 　 中国氮肥施用量已达到国际安全标准上限，使
用量已超过大部分发达国家（史常亮等，２０１６）。 氮

肥过量施用，导致农田土壤大量氮素盈余，造成氮肥

资源浪费，影响土壤生态环境（巨晓棠等，２００３；Ｇｕｏ
ｅｔ ａｌ．，２０１０）。 减少氮肥投入、有机肥替代来高效管

理养分资源，是实现作物高产和农田环境保护的根

本出路（刘兆辉等，２０１６；张绪成等，２０１６）。 土壤微

生物群落作为土壤生态系统中最重要的一部分，参
与土壤物质循环和养分转化过程，研究土壤微生物

群落对减氮配施有机肥的响应对评价土壤生态环境

健康具有重要意义。
随着高通量测序技术发展，运用高通量测序技

术进行了施肥对土壤微生物群落结构、物种组成和

多样性等方面的研究（杨亚东等，２０１７；周艳飞等，
２０１８），但此技术无法获得有关微生物群落总体活

性与代谢功能的信息。 Ｂｉｏｌｏｇ 法是目前已知的研究

微生物代谢功能多样性很有力的方法，可弥补这些

不足（田雅楠等，２０１１）。 有研究者采用 Ｂｉｏｌｏｇ 法分

析了有机肥添加对土壤微生物群落功能多样性的影

响。 胡可等（２００７）利用 Ｂｉｏｌｏｇ 法研究不同施肥处

理下土壤微生物群落功能多样性变化，结果表明，生
物有机肥处理更能提高土壤中微生物的活性。 侯晓

杰等（２００７）通过 Ｂｉｏｌｏｇ 法研究表明，含有机肥的处

理比单施氮肥土壤微生物群落对碳源的利用率较

高。 何翠翠等（２０１８）采用 Ｂｉｏｌｏｇ 法研究氮肥减量

的情况下，有机肥替代部分氮肥能够提高土壤微生

物的多样性和活性，可以显著提高微生物对碳源的

利用程度。
燕麦作为小宗杂粮，前人对燕麦研究多集中在

其抗性（Ｓ􀅡ｎｃｈｅｚ⁃Ｍａｒｔíｎ ｅｔ ａｌ．，２０１５）、功能物质挖掘

方面（Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ．，２０１９）。 关于减氮配施有机肥对

燕麦田土壤微生物群落功能多样性影响方面的研究

和报道较少。 Ｂｉｏｌｏｇ 方法通过反映土壤微生物群落

对不同碳源利用的选择性差异，来表征土壤微生物

群落的代谢功能特点及微生物群落多样性的动态变

化。 本研究通过监测土壤微生物群落对 Ｂｉｏｌｏｇ⁃ＥＣＯ
板 ３１ 种碳源的利用，反映燕麦田氮肥减半配施有机

肥土壤微生物群落的代谢偏好和多样性差异变化，
以期为燕麦生产可持续的土壤健康管理和产量提高

提供理论和实践依据。

１　 材料与方法

１􀆰 １　 试验材料

本试验于 ２０１８ 年在山西农业大学农学院试验

农场进行，供试土壤为石灰性褐土，耕作层土壤（０～
２０ ｃｍ）ｐＨ 为 ７．３０，有机质 １６．４１ ｇ·ｋｇ－１、全氮 １．８０
ｇ·ｋｇ－１、速效磷 ６．９０ ｍｇ·ｋｇ－１。

供试燕麦品种为“坝莜 １８ 号”。 氮肥为尿素

（含纯 Ｎ ４６％），有机肥为羊粪（含总 Ｎ ０．６０％，总
Ｐ ２Ｏ５ ０．３０％，总 Ｋ２Ｏ ０．２０％）。
１􀆰 ２　 试验设计

采用随机区组设计，小区面积为 １２ ｍ２（３ ｍ×
４ ｍ）。 共设 ５ 个处理：不施肥 ＣＫ、常规施氮 Ｎ１（９０
ｋｇ·ｈｍ－２）、氮肥减半 Ｎ２（４５ ｋｇ·ｈｍ－２）、氮肥减半

配施有机肥 Ｎ２Ｏ１ 和 Ｎ２Ｏ２，其中有机肥 Ｏ１ 施用量

为 １５０００ ｋｇ·ｈｍ－２（含总 Ｎ ９０ ｋｇ·ｈｍ－２）、Ｏ２ 施用

量为 ７５００ ｋｇ·ｈｍ－２（含总 Ｎ ４５ ｋｇ·ｈｍ－２）。 每处理

３ 次重复，共计 １５ 个小区。 各处理补充磷肥为过磷

酸钙（含 Ｐ ２Ｏ５ １６％），钾肥为氯化钾（含 Ｋ２Ｏ ６０％），
使各处理施入的磷、钾肥含量保持一致，肥料在播种

前一次性施入。 各处理肥料用量见表 １。
１􀆰 ３　 土样采集

在燕麦成熟期采集土样，每小区在燕麦行间采

用 ５ 点法采集耕作层 ０～２０ ｃｍ 土壤样品，混匀为一

个土样，将碎石、茎叶和死根等杂物挑出。 将混合土

样过 ２ ｍｍ 筛，进行微生物群落碳源利用测定。

表 １　 不同施肥处理（ｋｇ·ｈｍ－２）
Ｔａｂｌｅ １　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ
处理 Ｎ Ｐ２Ｏ５ Ｋ２Ｏ

ＣＫ ０ ４５ ３０
Ｎ１ ９０ ４５ ３０
Ｎ２ ４５ ４５ ３０
Ｎ２Ｏ１ １３５ ４５ ３０
Ｎ２Ｏ２ ９０ ４５ ３０
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１􀆰 ４　 土壤微生物群落碳源利用测定

土壤微生物群落碳源利用采用 Ｂｉｏｌｏｇ⁃ＥＣＯ 板

进行测定。 Ｂｉｏｌｏｇ⁃ＥＣＯ 板第一个微孔为对照孔，其
余 ３１ 个微孔每孔均含有一种不同的有机碳源和相

同含量的四唑紫染料，通过颜色的变化深浅来反映

土壤微生物对 ３１ 种碳源的利用特征（高明霞等，
２０１５；祝英等，２０１５）。 ３１ 种碳源可被分为六大类，
分别为糖类（１２ 种）、氨基酸类（６ 种）、胺类（２ 种）、
羧酸类（５ 种）、聚合物类（４ 种）和其他类（２ 种）。

参照 Ｆｒａｃ 等（２０１２）的方法：称取 １０ ｇ 鲜土加

入 ９０ ｍＬ 灭菌的 ＮａＣｌ（０．８５％）于三角瓶中，封口后

在摇床上（２００ ｒ·ｍｉｎ－１）震荡 １５ ｍｉｎ，静止 １５ ｍｉｎ，
然后将土壤样品稀释至 １０－３。 取 １２５ μＬ 菌悬液接

种到 Ｂｉｏｌｏｇ 每孔中，２５ ℃恒温培养，每隔 ２４ ｈ 分别

在波长 ５９０ ｎｍ 的酶标仪（ＳＰ⁃Ｍａｘ２３Ａ 光吸收型全

波长酶标仪）下读取数据，连续培养 １６８ ｈ，数据小

于 ０．０６ 时按 ０ 处理。
１􀆰 ５　 数据分析

采用 Ｂｉｏｌｏｇ⁃ＥＣＯ 板培养 ９６ ｈ 的数据进行分析。
土壤微生物群落碳源利用：用平均微孔颜色吸

光值 （ ａｖｅｒａｇｅ ｗｅｌｌ ｃｏｌｏｒ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ，ＡＷＣＤ） 来描

述。 计算公式为：

ＡＷＣＤ ＝ ∑（Ｃ ｉ － Ｒ） ／ ｎ

式中，Ｃ ｉ是所测得各类碳源反应孔的光密度值，Ｒ 是

对照孔的光密度值，ｎ 为所有碳源的种类数（３１）或
六大类碳源各自种类数。

土壤微生物群落功能多样性分析：用 Ｓｈａｎｎｏｎ
指数（Ｈ）、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数（Ｄ）和 ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数（Ｕ）来
描述。

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数，用于评估群落物种丰富度，计算

公式为：

Ｈ ＝－ ∑Ｐ ｉ ｌｎＰ ｉ

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数，用于评估群落物种优势度，计算

公式为：

Ｄ ＝ １ － ∑Ｐ ｉ
２

ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数，用于评估群落物种均匀度，计算

公式为：

Ｕ ＝ ∑（Ｃ ｉ － Ｒ） ２

式中，Ｐ ｉ为第 ｉ 个碳源孔相对光密度值与整个平板

相对光密度值总和的比率 （Ｃ ｉ － Ｒ） ／∑（Ｃ ｉ － Ｒ）。

土壤微生物群落碳源利用主成分分析：用土壤

微生物群落对六大类碳源利用的 ＡＷＣＤ 值分析。
采用 Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ Ｅｘｃｅｌ ２０１０ 进行数据整理，ＤＰＳ

９．５ 进行差异性分析，Ｏｒｉｇｉｎ ８．０ 进行绘图，ＳＰＳＳ １９．０
和 ＧＧＥ ｂｉｐｌｏｔ ５．２ 进行主成分分析和作图。

２　 结果与分析

２􀆰 １　 不同施肥处理燕麦田土壤微生物群落对各类

碳源的利用

图 １ 显示了不同施肥处理燕麦田土壤微生物群

落对六类碳源利用百分比情况。 不同施肥处理对六

类碳源利用的百分比有差异。 各处理对六类碳源的

利用均表现为对其他类碳源利用的百分比最低。 氮

肥减半 Ｎ２ 处理和减半后配施有机肥的 Ｎ２Ｏ１、Ｎ２Ｏ２
处理对其他五类碳源的利用百分比顺序一致，均为

糖类＞氨基酸类＞胺类＞羧酸类＞聚合物类，而对照和

常规施氮 Ｎ１ 处理对五类碳源的利用顺序为氨基酸

类＞糖类＞胺类＞聚合物类＞羧酸类，表明氮肥减半及

减半后配施有机肥改变了土壤微生物群落对部分碳

源的优先利用顺序。
由图 ２ 可以看出，不同施肥处理燕麦田土壤微

生物群落对同类碳源的利用能力存在显著差异。 常

规施氮 Ｎ１ 处理对六类碳源的利用均显著低于对

照，表明与对照相比，常规施氮土壤微生物群落会显

著降低对六类碳源的利用。 含有机肥的处理对糖

类、氨基酸类、胺类、聚合物类的利用均显著大于单

施氮肥和对照，且氮肥减半 Ｎ２ 处理对这四类碳源

的利用显著大于常规施氮 Ｎ１ 处理。 如氮肥减半 Ｎ２
处理较减半后配施有机肥 Ｎ２Ｏ２ 处理对糖类、氨基

酸类、胺类和聚合物类碳源的利用分别显著降低了

３ １．１９％、１８．０３％、２９．００％和１１．７２％；较氮肥减半后

图 １　 不同施肥处理土壤微生物群落碳源利用比例
Ｆｉｇ．１　 Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉ⁃
ｔｉｅｓ ｏｎ ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎｓ
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图 ２　 不同施肥处理土壤微生物群落对同类碳源的利用
Ｆｉｇ．２　 Ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｏｎ ｓｉｍｉｌａｒ ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎｓ
图中数据为平均数±标准差，同一碳源不同小写字母表示不同施肥处理间在 ０．０５ 水平差异显著。

配施有机肥 Ｎ２Ｏ１ 处理对糖类、氨基酸类、胺类和聚

合物类碳源的利用降低幅度更大，分别显著降低了

３６．２８％、３９．８２％、４２．１２％和 １７．８２％，表明氮肥减半

能显著提高土壤微生物群落对这四类碳源的利用，
且在氮肥减半后，随配施有机肥量的增加，土壤微生

物群落对这四类碳源的利用有显著提高的作用。 常

规施氮 Ｎ１ 处理对羧酸类和其他类碳源的利用也显

著低于氮肥减半 Ｎ２ 处理及减半后配施有机肥

Ｎ２Ｏ２、Ｎ２Ｏ１ 处理。 氮肥减半 Ｎ２ 处理与减半后配

施有机肥的 Ｎ２Ｏ２ 处理对羧酸类和其他类碳源的利

用差异不显著，但比减半后配施有机肥的 Ｎ２Ｏ１ 处

理对这两类碳源的利用显著降低了 ３０． ７６％ 和

１６．７９％。 以上分析表明，与常规施氮相比，氮肥减

半能显著提高土壤微生物群落对六类碳源的利用。
在氮肥减半情况下，土壤微生物群落对糖类、氨基酸

类、胺类、聚合物类的利用随有机肥配施量的增加而

增加，对羧酸类和其他类碳源的利用在有机肥配施

量增加 １ 倍时，能显著提高对这两类碳源的利用。
２􀆰 ２　 不同施肥处理燕麦田土壤微生物群落碳源利

用主成分分析

由图 ３ 可以看出，第 １ 主成分（ＰＣ１）方差贡献

率就达 ９１．１０％，而 ＣＫ、Ｎ１、Ｎ２ 处理均落在 ＰＣ１ 轴

的负端，Ｎ２Ｏ１ 和 Ｎ２Ｏ２ 处理均落在 ＰＣ１ 轴的正端，
显然 ＰＣ１ 可以明显区分不同施肥处理燕麦田土壤

微生物群落碳源代谢差异。 主成分图中连接原点和

各个碳源的直线称为碳源的“向量”（严威凯，２０１０；
２０１５），碳源向量的长度是对土壤微生物群落碳源

代谢能力差异的度量。 由图 ３ 可知，糖类、氨基酸

类、胺类、聚合物类、羧酸类和其他类碳源的向量长

度分别为 １．５５２、１．５８４、１．５７８、１．５４４、１．５３９ 和 １．５６２，

表明氨基酸类和胺类是区分有机肥配施后燕麦田土

壤微生物群落碳源代谢差异的主要碳源。
２􀆰 ３　 不同施肥处理燕麦田土壤微生物群落功能多

样性指数变化

表 ２ 显示，不同施肥处理对燕麦田土壤微生物

群落功能多样性指数影响不同。 各处理土壤微生物

群落 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数无显著差异。 含有机肥处理的土

壤微生物群落 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和 ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数均显著

大于单施氮肥和对照，如氮肥减半配施有机肥

Ｎ２Ｏ２ 处理 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和 ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数比常规施

氮 Ｎ１ 分别显著提高了 ０．９０％、３３．４３％；比氮肥减半

Ｎ２ 处理这两个多样性指数分别显著提高了 ０．６０％、
１６．７％。 表明添加有机肥能显著提高土壤微生物群

落丰富度和均匀度。 氮肥减半配施有机肥 Ｎ２Ｏ１ 处

理 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和 ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数显著高于 Ｎ２Ｏ２ 处

理，显示随有机肥用量增加，土壤微生物群落丰富度

和均匀度显著增加。由表２还可以看出，与对照相

图 ３　 不同施肥处理土壤微生物群落碳源利用主成分分析
Ｆｉｇ．３ 　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ
ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｏｎ ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎｓ
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表 ２　 不同施肥处理土壤微生物群落功能多样性指数
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｉｃｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍ⁃
ｍｕｎｉｔｉｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎｓ
处理 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数

（Ｈ）
Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数

（Ｄ）
ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数

（Ｕ）
ＣＫ ３．３４±０．００１ ｃ ０．９７±０．００３ ａ ３．０９±０．０２９ ｅ
Ｎ１ ３．３４±０．００４ ｃ ０．９７±０．００５ ａ ３．６２±０．００４ ｄ
Ｎ２ ３．３５±０．００６ ｃ ０．９７±０．００３ ａ ４．１４±０．０２６ ｃ
Ｎ２Ｏ１ ３．４１±０．００４ ａ ０．９７±０．００４ ａ ５．７１±０．０２７ ａ
Ｎ２Ｏ２ ３．３７±０．００１ ｂ ０．９７±０．００１ ａ ４．８３±０．０４８ ｂ
表中数据为平均数±标准差，同一列中不同小写字母表示在 ０．０５ 水
平差异显著（Ｐ＜０．０５）。

比，施氮肥不会影响土壤微生物群落 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数

和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数，但会显著增加 ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数，如常

规施氮 Ｎ１ 和氮肥减半 Ｎ２ 分别比对照 ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指

数增加 １７．１５％和 ３３．９８％，表明施氮肥可以增加燕

麦田土壤微生物群落均匀度，且在氮肥减半条件下，
土壤微生物群落均匀度增加幅度更大。
２􀆰 ４　 不同施肥处理燕麦产量及与土壤微生物群落

功能多样性指数的相关性

图 ４ 显示，各施肥处理燕麦产量均显著高于

ＣＫ。 常规施氮 Ｎ１ 处理和氮肥减半 Ｎ２ 处理之间燕

麦产量存在显著差异，表明氮肥减半施用会显著降

低燕麦产量，降低幅度达 １７．８２％。 氮肥减半后配施

有机肥 Ｎ２Ｏ２ 处理燕麦产量也显著低于常规施氮

Ｎ１ 处理，但是配施有机肥 Ｎ２Ｏ１ 处理燕麦产量显著

高于常规施氮处理，提高幅度为 ３．６１％。 表明氮肥

减半情况下，配施等量氮的有机肥燕麦产量低于常

规施氮，有机肥配施量增加 １ 倍时，燕麦产量比常规

施氮显著提高。
表 ３ 显示不同施肥处理燕麦产量与土壤微生物

群落 Ｓｈａｎｎｏｎ指数和ＭｃＩｎｔｏｓｈ指数均呈显著正相

图 ４　 不同施肥处理燕麦产量

Ｆｉｇ．４　 Ｏａｔ ｙｉｅｌｄ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎｓ
图中数据为平均数±标准差，不同小写字母表示在 ０．０５ 水平差异

显著。

表 ３　 燕麦产量与土壤微生物群落功能多样性指数的相
关性
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｏａｔ ｙｉｅｌｄ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｄｉ⁃
ｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｉｃｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ
项目 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数

（Ｈ）
Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数

（Ｄ）
ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数

（Ｕ）
产量 ０．６１∗ ０．２８ ０．６９∗

∗ 表示在 ０．０５ 水平差异显著（Ｐ＜０．０５）。

关。 表明燕麦产量与土壤微生物群落丰富度和均匀

度相关。

３　 讨　 论

３􀆰 １　 土壤微生物群落碳源利用

Ｂｉｏｌｏｇ⁃ＥＣＯ 微平板中孔的 ＡＷＣＤ 值是反映土

壤微生物群落代谢功能多样性的一个重要指标，可
以评判微生物群落对碳源利用的总的能力（吴芳芳

等，２０１４）。 本试验结果显示，与常规施氮相比，氮
肥减半及减半后配施有机肥改变了燕麦田土壤微生

物群落对氨基酸类、糖类、聚合物类、羧酸类四类碳

源的先后利用顺序，说明氮肥减半及减半后配施有

机肥燕麦田土壤微生物群落产生了代谢变异性，改
变了对碳源的代谢偏好。 徐江兵等 （２０１８） 采用

Ｂｉｏｌｏｇ法研究有机肥配施对红壤微生物碳源代谢活

性的影响，结果也表明有机无机肥配施能显著提高

红壤微生物的碳源底物利用能力，改变对碳源的偏

好。
试验结果还显示，与对照相比，常规施氮燕麦田

土壤微生物群落会显著降低对六类碳源的利用，氮
肥减半能显著提高土壤微生物群落对这六类碳源的

利用，且在氮肥减半情况下随配施有机肥量的增加，
对糖类、氨基酸类、胺类、聚合物类碳源的利用有进

一步显著提高的作用。 对羧酸类和其他类碳源的利

用在有机肥配施量增加 １ 倍时，有进一步显著提高

的作用。 表明氮肥减半及减半配施有机肥和常规施

氮燕麦田土壤微生物群落在碳源利用上存在明显差

异。 施用有机肥（或有机无机肥配施）后，土壤微生

物群落对碳源底物利用能力显著增强（侯晓杰等，
２００７；徐江兵等，２０１８）。 有机肥氮投入比例对土壤

微生物碳源利用特征的影响研究表明，有机肥替代

无机肥氮素可以显著提高土壤微生物群落对碳源的

利用效率，且随有机肥投入量的增加而增加（何翠

翠等，２０１８）。 这些试验结果与本研究中氮肥减半

配施有机肥显著提高燕麦田土壤微生物群落对碳源

利用能力的结果是一致的。 配施有机肥增加土壤各
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种养分含量，改善土壤物理性状，从而改善土壤微生

物群落生境，使土壤微生物生存能力增加，代谢活性

提高，最终使配施有机肥土壤微生物群落提高了对

Ｂｉｏｌｏｇ⁃ＥＣＯ 板各类碳源的利用。
３􀆰 ２　 土壤微生物群落碳源利用主成分分析

对 Ｂｉｏｌｏｇ 数据进行主成分分析是解析土壤微生

物群落碳源代谢特征的有效手段 （ Ｆｒａｃ ｅｔ ａｌ．，
２０１２）。 本研究结果显示，不同施肥处理位于主成

分分析 ＰＣ１ 不同位置。 Ｇａｒｌａｎｄ 等（１９９１）认为，各
处理在主成分图空间位置上的不同与微生物碳源代

谢利用能力是相关联的。 由此推断，本试验中，不同

施肥处理土壤微生物群落碳源代谢特性存在差异

性。 进一步分析表明，氨基酸类和胺类是区分不同

施肥处理土壤微生物群落代谢特性差异的主要碳

源。 不同施肥处理与地膜覆盖对土壤微生物群落功

能多样性的影响研究表明糖类和氨基酸类与各主成

分具有显著的相关性，是微生物利用的主要碳源，并
且是各施肥处理的主要区分碳源 （侯晓杰等，
２００７），与本研究结果有一些差异，可能与施入的肥

料不同有关。
３􀆰 ３　 土壤微生物群落多样性变化

土壤微生物群落多样性是群落总体动态的反

映，受土壤特性影响较大，不同的施肥处理对微生物

群落多样性产生的影响至关重要（徐永刚等，２０１０；
张瑞等，２０１３）。 土壤微生物群落差异可通过微生

物群落对 Ｂｉｏｌｏｇ⁃ＥＣＯ 微平板不同碳源利用能力来

体现（Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ．，２０１９）。 本研究结果显示，与对照

相比，常规施氮和氮肥减半仅显著提高了燕麦田土

壤微生物群落 ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数，即施氮肥可显著增加

土壤微生物群落均匀度，且氮肥减半燕麦田土壤微

生物群落均匀度增加幅度更大。 五年连续施用无机

肥料研究也显示无机肥料没有影响土壤微生物群落

的丰富度和优势度（何翠翠等，２０１８），与本研究结

果是一致的。
氮肥减半情况下，配施有机肥的燕麦田土壤微

生物群落 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和 ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数均比氮肥减

半燕麦田有显著增加，且随有机肥用量增加，土壤微

生物群落 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和 ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数进一步显著

增加。 表明氮肥减半后，随配施有机肥量增加能进

一步提高燕麦田土壤微生物群落的丰富度和均匀

度。 有机肥含有充足的养分，可作为土壤微生物代

谢的碳源及能量，使配施有机肥土壤微生物群落数

量和种类增加，土壤微生物群落结构多样性发生变

化，促使其土壤微生物群落的丰富度和均匀度增加。
李猛等（２０１７）研究表明，有机肥配施氮肥减半处理

的土壤微生物群落物种丰富度均显著高于不施肥和

常规施氮处理。 徐万里等（２０１５）在研究新疆灰漠

土土壤肥力长期试验也表明，氮肥配施低量、高量有

机肥的处理土壤微生物群落物种丰富度均显著高于

单施氮肥处理，与本研究结果相似。 何翠翠等

（２０１８）在研究有机肥氮投入比例对土壤微生物群

落碳源利用特征的影响中显示，有机氮替代处理的

微生物碳源利用丰富度指数显著高于不施肥对照处

理和单施化肥处理，但均匀度指数有了明显的降低，
且随着有机肥氮素替代比例的增大，差异越明显。
而本研究显示，燕麦田土壤微生物群落的均匀度也

会随配施有机肥量的增加而增加，可能是由于不同

试验施入有机肥的种类和时期不同，以及有机肥和

无机肥的配比不同所致。 另一角度也表明，配施有

机肥土壤微生物群落代谢功能多样性发生变化，以
及与之相适应的碳源利用方式的变化，必然会影响

土壤中各种养分的循环转化过程，从而会影响配施

有机肥土壤养分的数量及形态。
３􀆰 ４　 燕麦产量变化

土壤微生物参与养分的活化、转化和运输等过

程，一定程度上改变地上植物的生产力和养分利用

率（沈仁芳等，２０１７；肖琼等，２０１８）。 在农田有机改

良措施研究中发现，土壤微生物会随着有机物料加

入而恢复，微生物的恢复会对氮循环、土壤质量及作

物产量产生正向影响（Ｋａｌｌｅｎｂａｃｈ ｅｔ ａｌ．，２０１１；李光

宇等，２０１８）。 微生物不同的群落结构和代谢功能，
以及与之相适应的碳源利用方式必然会影响土壤中

各种养分的循环转化过程，从而影响土壤养分数量

及形态，最终影响作物产量（孙瑞莲等，２００４；孙凤

霞等，２０１０）。 为了进一步探究不同施肥处理土壤

微生物群落功能多样性与燕麦产量的关系，本研究

对不同施肥处理土壤微生物群落 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、
Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数和 ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数与燕麦产量进行了相

关分析，发现燕麦产量与土壤微生物群落丰富度和

均匀度均呈显著正相关。 本研究显示，氮肥减半后

配施有机肥燕麦田土壤微生物群落的丰富度和均匀

度均会显著提高，但氮肥减半后配施等量氮的有机

肥比常规施氮会显著降低燕麦产量，配施有机肥增

加 １ 倍后燕麦产量才能显著超过常规施氮处理。 说

明氮肥减半后只有配施足够量的有机肥才能通过影

响土壤微生物群落功能多样性最终提高燕麦产量。

５６６３路　 花等：氮肥减半配施有机肥对燕麦田土壤微生物群落功能多样性的影响



４　 结　 论

氮肥减半及减半后配施有机肥显著提高了燕麦

田土壤微生物群落对六类碳源的利用，随配施有机

肥量增加，土壤微生物群落有进一步显著提高对六

类碳源利用的趋势。 氨基酸类和胺类碳源是区分不

同施肥处理燕麦田土壤微生物群落碳源代谢差异的

主要碳源；氮肥减半后随配施有机肥量增加，燕麦田

土壤微生物群落的丰富度和均匀度均进一步提高，
燕麦产量与土壤微生物群落丰富度和均匀度均呈显

著正相关；氮肥减半后配施有机肥总 Ｎ 量达 ９０
ｋｇ·ｈｍ－２时，能通过影响土壤微生物群落功能多样

性提高燕麦产量。
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