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耕作措施对陇中旱农区土壤细菌群落的影响*
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摘　要　　为探究耕作措施对陇中旱农区麦豆轮作系统土壤细菌多样性的影响，借助2001年在

陇中旱农区建立的不同耕作措施长期定位试验，应用高通量测序技术比较传统耕作（T）与3种保护

性耕作（免耕（NT）、传统耕作+秸秆还田（TS）和免耕+秸秆覆盖（NTS））对麦豆轮作体系土壤

有机碳、全氮、微生物生物量碳、微生物生物量氮及细菌群落结构影响。结果表明：1）相对于传统

耕作，秸秆还田显著增加0～10 cm、10～30 cm土壤有机碳、全氮、微生物量碳和微生物量氮含量，

其中NTS处理0～10 cm、10～30 cm土层有机碳、全氮、微生物量碳和微生物量氮含量较传统耕作分

别提高28.27%、114.16%、13.51%、49.14%和39.86%、98.05%、10.78%、40.72%。2）酸杆菌门

（26.42%）、变形菌门（19.86%）和放线菌门 (19.44%)为陇中旱农区麦豆轮作系统土壤细菌的主要

优势种群，NTS处理下酸杆菌门、放线菌门和变形菌门丰度较传统耕作显著提高35.11%、33.77%和

30.17%。 3）与传统耕作相比，保护性耕作提高了0～30 cm土层土壤细菌的Observed species指数、

Chao指数、香农指数、辛普森指数，以NTS处理提高最为显著。因此，在陇中旱农区推广以免耕秸秆

覆盖为主的保护性耕作措施有利于增加土壤碳氮固存、提高土壤细菌群落丰度和多样性和土壤的生物

活性，促进农业的可持续发展。
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土壤微生物是土壤生态系统中最为活跃的部

分，对生态系统的功能及其可持续性发挥着重要作

用［1-2］。其中土壤细菌种类繁多，数量最多，约占

土壤微生物总量的70%～90%  ［3］，它直接或间接

参与土壤生物化学循环，如分解与合成有机物质，

土壤结构及腐殖质的形成等［4］。近年来，研究土

壤微生物多样性的方法越来越多，基于16S rRNA
分子生物技术能够快速、简便地获取包括土壤中可

培养和未培养微生物的大部分信息，目前已被广泛

地应用于土壤微生物遗传多样性的研究［5］。董立

国等［6］研究发现，免耕秸秆覆盖的土壤细菌群落

丰富度指数和多样性指数均显著高于传统耕作；林

云红等［7］研究表明，随着小麦秸秆覆盖量的增加

土壤细菌数量呈递增的趋势，且显著高于无覆盖处

理。但也有研究表明，免耕和秸秆覆盖并未影响土

壤细菌群落结构和多样性［8-9］，这些差异可能是因

研究区域、免耕和秸秆覆盖时间长短等不同引起。

然而，关于长期不同耕作措施对陇中旱农区土壤性

状的影响，以往研究主要集中在土壤肥力［10］、团

聚体［11］、有机碳［12］等方面，而在分子水平上，

尤其是利用16S rRNA基因测序技术分析长期不同

耕作措施土壤细菌群落构成和多样性的研究鲜见报

道［13］。因此，本研究应用高通量测序方法，对长

期不同耕作措施下黄绵土土壤中细菌群落构成、物
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种丰度、物种多样性进行研究，以揭示不同耕作措

施下土壤细菌群落组成与结构的差异，为保护农田

土壤生态系统的提供合理了理论支撑。

1　材料与方法

1.1　研究区概况

本研究于2016年在位于甘肃省定西市李家堡

镇的甘肃农业大学旱作农业综合实验站进行，所

依托田间定位试验始于2001年。该区属中温带半

干旱偏旱区，太阳辐射量为592.9 kJ·cm-2，多年

平均日照时数2 477 h；年均气温6.4℃，≥0℃积

温为2 934℃，≥10℃积温为2 239℃，年均无霜期 
140 d；多年平均降水量391 mm，年蒸发量1 531 
mm，为典型的一年一熟雨养农业区。试区土壤为

典型黄绵土，土层深厚，土质较绵软质地较均匀，

贮水性能良好。2001年和2016年豌豆地土壤主要

理化特性见表1。

表1　研究区土壤主要理化特性

Table 1　Physical and chemical properties of the soil in the studied area

年份

Year

层次

Layer

/cm

pH

容重

Bulk density

/(g·cm-3)

有机碳

Organic C

/(g·kg-1)

全氮

Total N

/(g·kg-1)

有效磷

Olsen P

/(mg·kg-1)

速效钾

Olsen K

/(mg·kg-1)

2001 0～10 8.35 1.26 7.54 0.86 12.6 339

10～30 8.40 1.32 6.93 0.78 4.9 244

2016 0～10 8.33 1.06 8.56 1.11 16.3 254

10～30 8.37 1.10 7.38 1.02 12.6 232

1.2　试验设计

试验采用春小麦和豌豆双序列轮作方式(豌豆-小
麦、小麦-豌豆)。各序列分别设4个处理（表2），3次
重复，小区面积80 m2（4 m×20 m），随机区组排列。

表2　试验处理及代码描述

Table 2　Description and code of the tillage treatments in the experiment

代号 Code 处理 Treatment 具体操作 Practice

T 传统耕作

前茬作物收获后三耕两耱，即8月份收获后进行第1次耕作，8月底和9月分别进

行第2，3次耕作，耕深依次为20 cm、10 cm、5 cm， 9月份第3次耕后耱1次，

10月份冻结前再耱1次 

NT 免耕 全年不耕作，播种时用免耕播种机一次性完成施肥和播种          

TS 传统耕作+秸秆还田 耕作方式同T，但随第1次耕作将所有前茬作物秸秆翻入土壤     

NTS 免耕+秸秆覆盖
整个试验期采取完全免耕，免耕播种机一次性完成施肥和播种，收获脱粒后的

作物秸秆覆盖在还原小区

春小麦播量1 8 7 . 5  k g · h m -2；豌豆播量1 0 0 
kg·hm-2。麦行距20 cm，豌豆行距24 cm，播深均

为7 cm。春小麦播期为每年3月中旬，7月下旬至

8月上旬期间收获；豌豆于4月上旬播种，7月中下

旬收获。小麦各处理均施氮105 kg·hm-2，P2O5105 
kg·hm-2；豌豆各处理均施氮20 kg·hm-2，P2O5105 
kg·hm-2，播种时作基肥混施。试验春小麦品种为

“定西40号”，豌豆品种为“绿农2号”。

1.3　样品采集与分析

土壤样品采集于2016年4月豌豆地，对角线五

点法采集每个小区0～10 cm、10～30 cm 土样，分

层混匀后除去根系等杂物，各小区各层次土样（共

24个土样）的一部分在田间立刻存入干冰箱带回实

验室-80℃保存，用于分析土壤细菌群落结构；另



http：//pedologica. issas. ac. cn

209邓超超等：耕作措施对陇中旱农区土壤细菌群落的影响1 期

一部分带回实验室，4℃保存，用于测定土壤有机

碳（SOC）、土壤全氮（TN）、土壤微生物生物量

碳（SMBC）、土壤微生物生物量氮（SMBN）。

S O C采用K 2C r 2O 7  - H 2S O 4氧化外加热法测 
定［1 4］。土壤全氮（T N）采用半微量开氏法测 
定［14］。SMBC、SMBN采用新鲜土样氯仿熏蒸法

测定［15］，0.5 mol·L-1 K2SO4提取，提取液用碳氮

联合分析仪（Multi C/N 2100S德国耶拿）测定。

土壤微生物DNA提取采用美国(MOBIO Power 
Soil  DNA Isolation Kit)强力土壤DNA提取试剂

盒。按照试剂盒说明书进行。用0.7%琼脂糖凝胶

电泳对土壤DNA的完整性进行检测。

土壤细菌16S  rRNA基因V4-V5可变区PCR
扩增以提取的土壤微生物DNA为模板，515F(5 ′ 
-ACTCCTACGGGAGGCAGCA-3 ′）和806（5 ′ 
-GGAC-TACHVGGGTWTCTAAT-3 ′）为引物，

PCR扩增细菌16S  rRNA基因序列的V4-V5区。

PCR扩增程序：95 ℃5 min，95 ℃1 min，55 ℃ 
1 min，72 ℃ 30 s，15个循环；72 ℃延伸7 min。
PCR产物经1.8%琼脂糖凝胶电泳检测后，对16S 
rRNA基因序列V4-V5区通过Illumina Hiseq平台进

行Paired-end测序。

1.4　数据处理与分析

P a i r e d - e n d测序得到的P E  R e a d s首先根据

over lap关系拼接应用软件  Qi ime 和  Mothur  对
连接上的序列进行过滤和去除嵌合体［16–17］，然

后对优质序列在相似性≥97%的水平上进行OTU 
(Operation taxonomic unit)聚类，并利用Greengene
数据库［18］进行物种注释。采用Mothur软件计算细

菌群落丰度指数（Observed species指数和Chao指
数）和多样性指数（香农指数和辛普森指数），测

序深度用Good-coverage指数表示;  应用Ｒ软件对

OTU丰度进行主成分分析（PCA）并制图，利用 
SPSS 19 进行方差分析及相关性分析。土壤微生物

总DNA的提取、测序委托南京集思慧远生物科技

有限公司完成。

2　结　果

2.1　不同耕作措施对相关土壤理化性状的影响

由表3可知，秸秆覆盖效应对0～30 cm土层土

壤有机碳（SOC）、微生物生物量碳（SMBC）、

土壤全氮（TN）和微生物生物量氮（SMBN）含

量的影响达到极显著和显著水平，耕作效应仅对

10～30 cm土层的SMBC和0～30 cm土层SMBN含

量影响达到显著水平，耕作、秸秆覆盖二者的互作

效应对SOC、TN、SMBC和SMBN含量的影响不显

著。同时，在0～10 cm土层中，各处理间SOC、

SMBC、TN、SMBN含量呈现NTS处理最大，T、

N T处理最小，N T S与T、N T处理差异显著，与

TS差异不显著，NTS处理下SOC、SMBC、TN、

SMBN含量较T处理分别提高28.27%、114.16%、

13.51%，49.14%；10～30 cm土层SOC、SMBC、

TN、SMBN含量同样NTS处理最高，T处理最低，

NTS处理下SOC、SMBC、TN、SMBN含量较T处

理分别提高39.86%、98.05%、10.78%、40.72%。

2.2　 不同耕作措施对土壤细菌丰度指数和多样性

指数的影响

Observed species指数和Chao指数反映样品中

群落的丰度，其值越大表明群落物种的丰富度越

高。香农指数和辛普森指数表示细菌群落多样性程

度，香农指数和辛普森指数越大，说明群落多样性

越高。

不同耕作措施对0～30 cm土壤细菌群落的丰

度和多样性的影响（表4），由表可知，10～30 
cm土壤细菌丰度指数和多样性指数大于0～10 cm
土壤细菌群落多样性指数，且秸秆覆盖效应对

0～30 cm土壤细菌群落丰度和多样性影响大于耕

作效应，互助效应不显著。同时，0～10 cm土壤细

菌丰度指数（Observed species指数、Chao指数）和

多样性指数（香农指数和辛普森指数）NTS最高，T
或NT最低且NTS、TS与NT、T差异显著。10～30 cm
土壤细菌群落的丰度和多样性指数大小也表现相

同趋势，即NTS最大，TS次之，NT、T最小。表

明秸秆覆盖能不同程度提高  0～30  cm土壤细菌

群落的丰度和多样性，尤其是免耕秸秆覆盖效果 
最佳。

2.3　不同耕作措施对土壤细菌OTU丰度的影响

不同耕作措施对0～3 0  c m土壤细菌O T U丰

度影响如（图1）。主成分PC1和主成分PC2的样

品差异性贡献率分别为13.29%和5.83%，合计达

19.12%，是差异的主要来源。以这2个主成分为坐

标轴构建的二维坐标系中，各处理在主成分分析

图上分布差异显著。0～10 cm土层中，NTS、TS
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表3　耕作措施对0～30 cm土层土壤理化性状的影响

Table 3　Effects of tillage practices on physical and chemical properties of the soil in the 0～30 cm soil layer

处理

Treatment

有机碳 SOC 微生物生物量碳 SMBC 全氮 TN 微生物生物量氮 MBN

0～10 cm 10～30 cm 0～10 cm 10～30 cm 0～10 cm 10～30 cm 0～10 cm 10～30 cm

T 8.56b 7.05b 102.2b 91.66b 1.11b 1.02b 14.00b 13.36b

NT 9.55ab 7.69b 124.2b 110.5b 1.15b 1.01b 16.19b 13.72b

TS 10.44a 9.14a 185.8a 165.2a 1.18ab 1.06ab 17.29ab 16.82ab

NTS 10.98a 9.85a 218.9a 181.5a 1.26a 1.12a 20.88a 18.80a

Tillage(T) ns ns ns * ns ns * *

Straw(S) ** ** ** ** * * ** *

T×S ns ns ns ns ns ns ns ns

　　注：同一列中无相同小写字母表示处理间有显著差异（P<0.05，Tillage（T）表示耕作效应，Straw（S）表示秸秆覆盖效应，

T×S表示耕作和秸秆覆盖交互效应。“*”表示效应在0.05水平上显著，“**”表示效应在0.01水平上显著，“ns”表示交互效应无

显著性，下同 Note: Different letters within the same column indicate significant difference between treatments (P< 0.05), T stands for 

Tillage effect, S for stubble effect, and T×S for joint effect of tillage and stubble. “*” means significant at 0.05 level, and “* *” 

significant at 0.01 level. ns: Not significant. The same below

表4　不同耕作措施下0～30 cm土壤细菌丰度指数和多样性指数

Table 4　Bacterial abundance index and diversity index of 0～30 cm soil under different tillage practices

土层厚度

Soil layer

处理

Treatment

Observed species指数

Observed species index

Chao指数

Chao index

香农指数

Shannon index

辛普森指数

Simpson index

0～10 cm T 1 146b 1 583a 8.44b 0.991a

NT 1 183ab 1 631a 8.40b 0.989a

TS 1 167ab 1 572a 8.43b 0.990a

NTS 1 198a 1 632a 8.60a 0.993a

T ns ns * ns

S * ns * *

T×S ns ns ns ns

10～30 cm T 1 189b 1 606b 8.64ab 0.994a

NT 1 166b 1 612b 8.60b 0.994a

TS 1 232a 1 656ab 8.73a 0.994a

NTS 1 244a 1 710a 8.70a 0.994a

T ns ns ns ns

S ** * ** ns

T×S ns ns ns ns

处理距离较近，位于PC1负值区域和PC2的正负两

侧，NT、T处理位于PC1负值区域和PC2的正负两

侧。10～30 cm土层NTS、TS和NT、T处理分布明

显， NTS、TS位于PC1和PC2正值区域，NT、T位

于PC1正值区域和PC2负值区域。这一结果表明，

秸秆还田处理使0～30 cm土壤细菌群落分布与丰度

发生显著变化。

2.4　 不同耕作措施对土壤细菌O U T群落聚类的 
影响

如图2所示，不同耕作措施对0～30  cm土层

土壤细菌OTU具有明显影响。0～10 cm土层中，

T、NT、TS、NTS处理OTU分别为2 355、2 271、 
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2 371、2 523，特有OTU为62、107、59、113，它

们共同包含OTU为1 728。10～30 cm土层也是NTS
处理OTU最多，为2547个；NT最少，为2 432。 
T、NT、TS、NTS处理特有OTU分别为61、65、
89、105，它们共同包含OTU数为1 789。表明免耕

秸秆覆盖有利于增加土壤细菌类群。

2.5　不同耕作措施对土壤样品细菌群落的影响

不同耕作措施下0～30 cm土壤样品高通量测

序共获得20个门和未确定类群（图3），其中主

要优势类群为酸杆菌门  (Acidobacteria)、变形菌

门 (Proteobacteria)和放线菌门 (Actinobacteria)，
分 别 占 平 均 比 率 为 2 6 . 4 2 % 、 1 9 . 8 6 % 和

1 9 . 4 4%，其次是绿弯菌门  ( C h l o r o f l e x i )、芽

单胞菌门  ( G e m m a t i m o n a d e t e s ) 、疣微菌门 
(Verrucomicrobia)和拟杆菌门 (Bacteroidetes)，分

别为10.98%、6.43%、6.38%和6.27%，剩余菌门

占有比例相对较小，均小于1.0%，未被分类的细

菌占0.4%。

不同耕作措施对0～30 cm土壤细菌主要优势

种群（酸杆菌门、变形菌门、放线菌门）结构与分

图1　不同耕作措施下0～30 cm土壤细菌OTU主成分分析

Fig. 1　Principal component analysis of soil bacterial OTU in the 30 cm soil layer relative to tillage practice

图2　不同耕作措施下0～30 cm土壤细菌OTU韦恩图

Fig. 2　Soil bacterial OTU Venn diagram of the soil in the 0～30 cm soil layer relative to tillage practice
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布具有显著影响（图4）。如图所示，在 0～10 cm
土层中，各处理中变形菌门所占百分比大小为：

TS>NTS>T>NT，TS与NT、T处理差异显著，与

NTS差异不显著，放线菌门、酸杆菌门在各处理中

所占比例表现：NTS>TS>NT>T ，NTS与NT、T处

理差异显著，与TS处理差异不显著；不同耕作措

施对10～30 cm土层中，变形菌门、放线菌门、酸

杆菌门的影响与0～10 cm土层的影响基本一致，也

表现为NTS处理最高，T最低，NTS与T处理差异

显著。表明免耕秸秆覆盖显著提高了0～30 cm土层

土壤细菌主要优势种群的丰度。

将以上各层次 3 种优势种群所占比加权求

和后分别得到 0 ～ 3 0  c m 土层中酸杆菌门、变

形菌门、放线菌门所占百分比大小均表现为：

NTS>TS>NT>T，其中NTS处理土壤细菌优势种

群酸杆菌门、变形菌门、放线菌门较T处理分别

提高35.11%、33.77%、30.17%，且差异达到显著 
水平。

图3　门分类水平上土壤细菌群落分布比例

Fig. 3　Proportion of soil bacterial community distribution at the phylum level 

图4　不同耕作措施下土壤细菌优势种群结构与分布

Fig. 4　Community structure and distribution of the dominant groups of soil bacteria relative to tillage practice
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2.6　 土壤相关理化性质与细菌群落多样性间的相

关关系

分析不同耕作措施下土壤理化性质与细菌多样性

指数的相关性（表5），结果表明SOC、SMBN含量

分别与Observed species指数、Chao指数和辛普森指数

呈极显著和显著正相关，TN、SMBN含量与Observed 
species指数和香农指数呈显著正相关，表明提高土壤

有机碳（SOC）、微生物生物量碳（SMBC）、土壤

全氮（TN）和微生物生物量氮（SMBN）含量有利于

土壤细菌群落的丰度与多样性提升。

表5　土壤相关理化性质与细菌群落多样性相关性分析

Table 5　Correlation analysis of soil physical and chemical properties and bacterial community diversity

Observed species指数

Observed species index

Chao指数

Chao index

香农指数

Shannon index

辛普森指数

Simpson index

有机碳SOC 0.775** 0.749** 0.480 0.696*

微生物生物量碳SMBC 0.714** 0.719** 0.425 0.656*

全氮TN 0.662* 0.416 0.658* 0.568

微生物生物量氮SMBN 0.617* 0.049 0.698* 0.442

3　讨　论

3.1　不同耕作措施对土壤相关理化性质的影响

土壤有机碳、微生物量碳、土壤全氮和微生

物量氮是影响土壤肥力的重要因子［19］，本研究结

果表明，秸秆还田（NTS、TS）相比传统耕作有

利于土壤有机碳、微生物量碳、土壤全氮和微生物

量氮的累积。庞绪等［20］研究也表明免耕和秸秆还

田能提高土壤表层有机碳和微生物生物量碳氮含

量，这与本研究结果类似。其原因可能是保护性耕

作减少了对农田土壤的翻动，从而避免深层土壤与

空气接触的机会，减少了土壤有机质的氧化和矿 
化［21］，而且秸秆还田增加了有机物质的输入，促

进了土壤微生物的活动，使更多的秸秆分解转化为

土壤有机质，从而提高了土壤中有机碳、全氮和微

生物量碳氮的含量［22］。

3.2　耕作措施对土壤细菌群落构成的影响

从O T U聚类Ve n n图中看出，相对于传统耕

作，秸秆覆盖处理不仅提高了0～10、10～30 cm
土壤细菌群落的丰度和多样性，且特有细菌类群也

相对较高，其中尤以免耕秸秆覆盖最为突出；同时

酸杆菌门、变形菌门和放线菌门为陇中黄土高原区

麦豆轮作系统土壤细菌的主要优势种群，免耕秸秆

覆盖处理下酸杆菌门、放线菌门和变形菌门丰度较

传统耕作分别提高35.11%、33.77%和30.17%。其

原因是秸秆还田为微生物的生长活动提供必要的能

源和营养物质，刺激了土壤中微生物的活性［23］，

从而加快土壤中微生物的自身物质合成，并利用外

源养分进行新陈代谢。同时，秸秆还田有利于土壤

有机碳、土壤微生物生物量碳的累积，改善了土壤

物理性状［24］，有利于维持土壤微生物的多样性及

活性的提高。

多样性指数是评价土壤微生物群落丰富度和

多样性的重要指标，高的多样性指数表明高的微

生物群落丰富度和多样性［25］。本研究结果表明，

秸秆还田处理（NTS、TS）下土壤细菌丰富度和

多样性指数（Observed species指数、Chao指数、

香农指数、辛普森指数）均大于单纯的免耕和传

统耕作，且达到差异显著水平，同时10～30 cm土

壤细菌群落丰富度和多样性高于0～10 cm。这与 
Dick［26］传统耕作降低土壤细菌群落的多样性及袁

铭章等［27］土壤长期施入秸秆可提升土壤细菌群落

多样性及物种丰富度的结果相一致。可能是秸秆还

田后为土壤微生物生命活动提供了有机能源［28］，

改善了土壤微生物生存的生态因素，增加土壤微生

物的数量［29］。此外，传统耕作频繁的翻动土壤，

造成土壤结构恶化，对土壤微生物动力学有负面影

响，从而显著降低细菌的丰富度和多样性［30］。

4　结　论

相对于传统耕作，保护性耕作中秸秆还田不仅

显著增加了0～30 cm土层土壤有机碳、全氮含量，

也为微生物生命活动输入了更多的碳源和氮源，提
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高了土壤微生物量碳和微生物量氮，进而提高了

0～10 cm、10～30 cm土层土壤细菌丰富度指数和

多样性指数。同时，免耕秸秆覆盖下土壤细菌优势

种群酸杆菌、门变形菌门、放线菌门丰度较传统耕

作显著提高。因此，在陇中旱农区推广以免耕秸秆

覆盖为主的保护性耕作措施有利于增加土壤碳氮固

存、提高土壤细菌群落丰度和多样性和土壤的生物

活性，促进农业的可持续发展。
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Effects of Tillage on Soil Bacterial Community in the Dryland Farming Area of 
Central Gansu

DENG Chaochao　LI Lingling†　XIE Junhong　PENG Zhengkai　WANG Jinbin　XIE Jianhui　 
SHEN Jicheng　Eunice Essel

（Gansu Provincial Key Lab of Arid Land Crop Sciences，Gansu Agricultural University，Lanzhou 730070，China）

Abstract　【Objective】The objective of the study was to investigate effects of tillage on soil 
bacterial diversity and soil properties in upland under a wheat-bean rotation system.【Method】A long-term 
stationary field experiment was started on tillage in an upland in Central Gansu in 2001. The experiment 
was designed to have four treatments, i.e. Treatment T (conventional tillage), Treatment NT (no tillage), 
Treatment TS (conventional tillage with straw returned), and Treatment NTS (no tillage with straw 
mulched).【Result】Results show: 1) Compared with Treatment T, Treatments NTS and TS significantly 
increased the contents of soil organic carbon, soil total nitrogen, soil microbial biomass carbon and soil 
microbial biomass nitrogen in the 0～10 cm and 10～30 cm soil layers, especially Treatment NTS, which 
increased the contents of soil organic carbon, soil total nitrogen, soil microbial biomass carbon and soil 
microbial biomass nitrogen by 28.27%, 114.16%, 13.51% and 49.14%, respectively, in the 0～10 cm 
soil layer and by 39.86%, 98.05%, 10.78% and 40.72%, respectively, in the 10～30 cm soil layer; 2) 
Acidobacteria (26.42%), Proteobacteria (19.86%) and Actinomycetes (19.44%) were the main dominant 
groups of bacteria, accounting for 26.42%, 19.86% and 19.44%, respectively, of the total population of 
the soil bacterial community in the upland. Treatment NTS increased the abundance of the three groups 
by 35.11%, 33.77% and 30.17%, respectively; and 3) Compared with the traditional tillage, the three 
conservation tillage practices increased the soil microbial in the 0～30 cm soil layer in Observed-species 
index, Chao index, Shannon index and Simpson index, and the effect of treatment NTS was the most 
significant.【Conclusion】Therefore, conservation tillage practices such as no-tillage with straw mulching 
would not only increase soil carbon and nitrogen sequestration, improve abundance and diversity of the 
soil bacterial community and soil biological activity, but can also promote sustainable development of the 
agriculture in the dryland farming area of Central Gansu.

Key words　Tillage practice; Straw retuning; Long-term experiment; Soil bacterial community
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