
第 57 卷 第 1 期 土  壤  学  报 Vol. 57，No. 1 
2020 年 1 月 ACTA PEDOLOGICA SINICA Jan.，2020 

                          

* 国家自然科学基金项目（41401332）和辽宁省自然科学基金计划重点项目（20170540794）资助 Supported by the National Natural Science 

Foundation of China（No. 41401332）and the Natural Science Foundation of Liaoning（No. 20170540794） 

† 通讯作者 Corresponding author，E-mail：zhangbin84@yeah.net 

作者简介：刘  奎（1993—），男，辽宁盘锦人，硕士研究生，主要从事土壤肥力与土壤生态研究。E-mail：505062917@qq.com 

收稿日期：2018–08–23；收到修改稿日期：2018–11–08；优先数字出版日期（www.cnki.net）：2018–11–26 

http://pedologica.issas.ac.cn 

DOI：10.11766/trxb201808230253 

刘奎，葛壮，徐英德，刘磊，叶超，李明，赵搏，梁爱珍，张彬，汪景宽. 不同耕作方式下黑土微生物群落对干湿交替的响应[J]. 土壤

学报，2020，57（1）：206–216. 

LIU Kui，GE Zhuang，XU Yingde，LIU Lei，YE Chao，LI Ming，ZHAO Bo，LIANG Aizhen，ZHANG Bin，WANG Jingkuan. Responses 

of Soil Microbial Community to Drying-Wetting Alternation Relative to Tillage Mode[J]. Acta Pedologica Sinica，2020，57（1）：206–216. 
 

不同耕作方式下黑土微生物群落对干湿交替的响应* 

刘  奎1，葛  壮1，徐英德1，刘  磊1，叶  超1，李  明1，赵  搏1，梁爱珍2，

张 彬1†，汪景宽1 
（1. 沈阳农业大学土地与环境学院，沈阳 110866；2. 中国科学院东北地理与农业生态研究所，长春 130102；3. 南京信息工程大学应用气

象学院，南京 210044） 

摘  要：以吉林德惠市黑土长期田间定位实验地土壤为研究对象，通过室内模拟培养，采用高通量测序方法（16S rRNA）

研究免耕和垄作土壤微生物群落对不同频率和强度的干湿交替处理的响应。结果表明：干湿交替显著降低免耕土壤中微

生物群落的多样性，且频率越高干旱强度越大多样性降低越显著；但干湿交替对垄作土壤的微生物多样性影响不显著。

与对照相比，干湿交替显著增加免耕土壤中浮霉菌门（Planctomycetes）和疣微菌门（Verrucomicrobia）的相对丰度，显

著降低免耕和垄作土壤中 Saccharibacteria 菌门和 Parcubacteria 菌门的相对丰度。无论是免耕还是垄作条件下，干湿交替

频率的不同导致土壤微生物群落结构产生显著差异，而干湿交替强度的不同对土壤微生物群落结构没有显著影响。研究

结果为预测干旱气候对黑土生态功能的影响提供了理论基础。 

关键词：耕作方式；干湿交替；土壤微生物群落；黑土；高通量测序 
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Abstract: 【Objective】In this study, effects of dry-wet alternation on diversity, abundance and structure of the soil microbial 

community in the black soil of a long-term stationary field experiment in Dehui of Jilin on tillage modes, no-tillage or ridge 

tillage, were investigated. So far few reports were detected in the literature about responses of the soil microbial community in the 
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soil subjected to drying-wetting alternation under no-tillage or ridge tillage. In this paper, soil samples were collected for analysis 

by means of high-throughput sequencing in laboratory. This research was expected to be of great significance to prediction of 

impacts of drought on soil functions under different tillage practices. 【Method】No-tillage and ridge tillage plots in the field 

experiment had been cultivated with maize (Zea mays L.) for 13 years. Soil samples were collected with a T sampler, ground to 

pass a 4-mm sieve, and then packed separately into PVC pipes with a sealing film at the bottom of each pipe to make the soil in 

the pipe the same in bulk density as that in the plot under no-tillage or ridge tillage. The amount of soil packed into the pipe for 

no-tillage was 115.75 g and for ridge tillage, 113.04 g. Five dry-wet treatments different in frequency and intensity were designed 

and implemented: (1) CK as control; (2) MDW1, one round of moderate dry-wet alternation; (3) VDW1, one round of very 

dry-wet alternation; (4) MDW3, three rounds of moderate dry-wet alternation; and (5) VDW3, three rounds of very dry-wet 

alternation. Soil microbial communities were investigated by means of Illumina Miseq sequencing. Soil available phosphorus and 

available potassium were determined with conventional analysis methods. Soil pH was determined with a composite electrode. 

And soil water ratio was set as 1: 5. For measuring carbon and nitrogen, a part of each treated soil sample was ground to pass a 

0.85 mm sieve. Total carbon and total nitrogen of the soils were determined with the Vario Max produced by the German 

Elementar Company. 【Result】Results show that dry-wet alternation significantly reduced microbial diversity in the soils under 

no-tillage, and the effect was amplified with rising frequency and intensity of the dry-wet alternation. However, dry-wet 

alternation did not affect microbial diversity in the soils under ridge tillage. Compared to the control, the treatments under dry-wet 

alternation significantly increased the relative abundances of Planctomycetes and Verrucomicrobia in the soils under no-tillage 

and significantly reduced the relative abundances of Saccharibacteria and Parcubacteria in the soils under either no-tillage or 

ridge tillage, and increased the relative abundance of Gemmatimonadetes in the soils under ridge-tillage. Relative abundances of 

Proteobacteria and Acidobacteria were significantly lower in the soils under ridge tillage than in the soil under no-tillage, while 

that of Actinobacteria was significantly higher in the soils under ridge tillage. Relative abundances of Firmicutes and phyla in the

“Others”did not vary much between the two tillage modes. Frequency of dry-wet alternation did affect structure of the soil 

microbial community. However, intensity of drought in the treatments did not have much effect on structure of the soil microbial 

community. So soil microbial community structure is significantly altered by frequency of the alternation, but not by intensity of 

the drought in the dry-wet alternation. Redundancy analysis was conducted with available phosphorus, readily available 

potassium, total N, total C and pH of soil as explanatory variables and 11 phyla of microbes in the soils under no-tillage and ridge 

tillage as response variables. Readily available potassium was the main environmental factor affecting the distribution and 

quantity of soil microorganisms. 【Conclusion】Dry-wet alternation has certain significant effects on soil microbial communities, 

but such effects are dependent on tillage practices and frequency of the dry-wet alternation. This study is expected to provide a 

theoretical basis for predicting effects of arid climate on soil ecological functions. 

Key words: Tillage practice; Dry-wet alternation; Soil microbial community; Black soil; Illumina Miseq sequencing 

微生物是土壤生态系统的重要组成部分，在土

壤有机质形成和转化、土壤养分循环等方面发挥着

至关重要的作用[1]。土壤微生物群落组成及活性变

化是衡量土壤质量和肥力的一个重要指标[2]。影响

土壤微生物群落组成发生变化的因素很多，如耕作

方式、水分管理和施肥措施等。其中，干湿交替是

土壤微生物群落经常面临的环境变化。近年来，由

于全球气候变化导致干旱和降水的模式会不断发生

改变[3]，气候变化模型预测未来土壤干湿交替的频

率和强度将更大[4]，因此探讨干湿交替对土壤微生

物群落的影响具有重要意义。目前关于干湿交替对

土壤微生物群落的影响已有一些报道，例如包丽君

和贾仲君[5]研究了干湿交替对水稻土中古菌群落结

构的影响，发现反复的干湿交替并未显著影响水稻

土古菌的主要类群组成，但古菌的绝对数量和相对

丰度发生了一定程度的变化；王苑等[6]研究发现多

次干湿交替显著影响土壤微生物群落结构，大大降

低土壤真菌与细菌的比例，使细菌成为优势种群。

已有研究大部分仅关注某些特定土壤微生物类群对

干湿交替的响应，也有一部分研究采用磷脂脂肪酸
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法（PLFA）或变性梯度凝胶电泳（PCR-DGGE）方

法考察干湿交替对整个土壤微生物群落的影响，然

而这些方法在对数量少但具有重要功能的土壤微生

物类群的检测上有较大的局限性，极有可能低估土

壤微生物的物种组成并高估其丰度[7]。而高通量测

序技术则能在整体微生物群落水平分析微生物遗传

多样性，并能较为客观地反映其中低丰度的重要功

能微生物。 

东北黑土区是我国的粮食主产区，然而长期的

传统耕作导致农田黑土退化严重[8-10]。由于传统耕

作方式频繁地耕翻，又加之缺少有机物料归还，使

土壤微生物的群落多样性和数量显著下降[11-12]。近

年来免耕秸秆还田作为一项提高土壤有机质含量、

改善土壤结构和生物特性的有力措施受到了广泛关

注。长期不同耕作方式使土壤的水气热和养分状况

等理化性质发生变化[13-16]，从而对土壤微生物群落

的多样性和结构有着显著的影响[17-19]。路怡青等[20]

对免耕和常规耕作的土壤微生物群落的数量进行了

比较研究，发现免耕土壤微生物群落的数量显著大

于常规耕作。Zhang 等[21]研究了传统耕作与免耕对

黑土微生物群落的影响，发现免耕秸秆还田显著增

加了土壤微生物群落中真菌与细菌比例。然而目前

关于不同耕作方式下农田土壤微生物群落对干湿交

替响应的研究还鲜见报道。本文通过室内培养实验，

利用高通量测序的方法，研究免耕和垄作土壤在经

过不同频率和强度的干湿交替后，其土壤微生物群

落的多样性、丰度和结构的变化规律，对预测干旱

对不同耕作方式土壤功能的影响具有重要意义。 

1  材料与方法 

1.1  供试材料 

试验土壤为黑土，取自吉林省德惠市米沙子乡

黑土农田试验基地（44°12′N，25°33′E）长期定位试

验样地。该区属于中温带大陆性季风气候，年均气

温 4.4 ℃，年均降雨量 520 mm。长期试验开始于

2001 年秋，布置不同的耕作与作物轮作处理，每种

处理包含 3 个重复小区，随机区组设计。本研究选

取其中的免耕和垄作处理，种植作物均为玉米（Zea 

mays L.）连作。免耕对土壤的扰动小，主要是播种

和施肥时免耕播种机切刀开沟的扰动；垄作除播种、

中耕和锄草外，其他时期不进行土壤扰动，中耕时

在作物种植行顶端起垄。两种耕作方式下秸秆全部

还 田 ， 每 年 在 播 种 时 施 用 N 100 kg·hm–2 、

P 45.5 kg·hm–2、K 78 kg·hm–2，在玉米第 6 叶时期追

施 N 50 kg·hm–2[22]。 

土壤样品采集于 2014 年春季播种前，用土钻采

集 0～10 cm 表层土壤。每个小区散点取样后混合

成为一个样品。新鲜土样装入冷藏箱带回实验室，

剔除可见根系和石块并混匀后过 4 mm 筛，在冰箱

中保存。 

1.2  培养试验设计 

设计五个不同频率和强度的干湿交替处理：（1）

对照处理（CK），土壤含水量保持在田间持水量的 

60%；（2）1 次中等干旱—浇水循环（MDW1），使

土壤含水量从田间持水量的  60%逐渐下降至萎焉

点的 120%并保持该水平 12 d 后浇水，使土壤含水

量恢复至田间持水量的 60%并保持 2 d；（3）1 次极

干旱—浇水循环（VDW1），使土壤含水量从田间持

水量的 60%逐渐下降至萎焉点的 80%并保持在该水

平，12 d 后进行浇水使土壤含水量恢复至田间持水

量的 60%并保持 2 d；（4）3 次中等干旱—浇水循环

（MDW3），使土壤含水量从田间持水量的 60%逐渐

下降至萎焉点的 120%并保持在该水平，12 d 后进行

浇水使土壤含水量恢复至田间持水量的 60%并保持

2 d，设置 3 次循环，每次周期为 14 d；（5）3 次极

干旱—浇水循环（VDW3），使土壤含水量从田间持

水量的 60%逐渐下降至萎焉点的 80%并保持在该水

平，12 d 后进行浇水使土壤含水量恢复至田间持水

量的 60%并保持 2 d，设置 3 次循环，每次周期为

14 d。其中干旱—浇水循环的周期是根据预试验的

结果设置的，预试验发现土壤含水量从田间持水量

的 60%逐渐下降至不同目标含水量所需的最长时间

为 12 d。 

将低温保存的土样装入底部用封口膜挡住的 

PVC 管（高 5 cm、直径 4.8 cm），使得管中的土壤

容重达到田间对应耕作处理下的土壤容重。不同耕

作 方 式 下 土 壤 的 装 入 量 （ 按 干 土 重 计 ） 为 免 耕

115.75 g、垄作 113.04 g。两种耕作处理一共装 30

个 PVC 管（2 种耕作×5 种干湿交替×3 个重复）。

用注射器向装好的 PVC 管中均匀地加入蒸馏水，

使得土壤含水量达到田间持水量的 60%，然后将
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PVC 管竖直放入 250 mL 的培养瓶中，用封口膜封

口以减少水分蒸发而同时不造成厌氧条件。然后放

入培养箱中，在 20 °C 条件下预培养 2 周，然后按

照上述干湿交替试验设计进行。土样的逐渐变干是

通过在培养瓶中放入装有硅胶干燥剂（50 g）的小

烧杯来实现的。在样品变干的过程中不定期称量

PVC 管以了解水分的损失情况，同时更换硅胶干燥

剂，当土壤含水量下降至目标含水量后将小烧杯移

除。对土样进行浇水是通过用注射剂向土壤表面均

匀加入蒸馏水来实现的，通过称量 PVC 管确定水分

加入量。当干湿交替实验结束后立即采集土壤进行

土壤理化性质和微生物群落分析。土壤有效磷采用

0.5 mol·L–1 NaHCO3 溶液浸提—钼锑抗比色法测定，

土壤速效钾采用 1 mol·L–1 NH4OAc 浸提（1︰10 土

液比）、火焰光度法（型号 AP1200）测定[23]。土壤

pH 使用复合电极测定，土水比为 1︰5。土壤全碳

和全氮含量采用元素分析仪测定（Elementar CN 

Analyzer，德国）。 

1.3  土壤微生物群落分析 

土 壤 DNA 的 提 取 采 用 Power Soil@DNA 

Isolation Kit 试剂盒（Mo Bio 公司，美国），采用 1%

琼脂糖凝胶电泳和 Nanodrop 2000 分光光度计检测

所提取 DNA 的质量，然后于 –20℃低温保存。 

对细菌 16s rRNA 的 V3-V4 区域进行 PCR 扩增，

所用引物是 338F（5’-ACTCCTACGGGAGGCAGC 

AG-3’）和 806R（5’-GGACTACHVGGG TWTCTAAT- 

3’）。PCR 反应体系（25 μL）包括 2.5 μL 10×Pyrobest 

Buffer，2 μL dNTPs（5 mmol·L–1），1 μL 338F/806R

（10 μmol·L–1），0.4 U Pyrobest DNA 聚合酶，15 ng 

DNA 模板。PCR 反应程序：95℃预变性 5 min；95℃

变性 30 s，55℃退火 30 s，72℃延伸 60 s，25 个循

环；72℃延伸 10 min。 

用 2% 琼 脂 糖 凝 胶 提 取 扩 增 子 ， 用 试 剂 盒

（Axygen Biosciences，美国）对扩增子进行纯化后

上 Illumina Miseq 测序平台进行测序。首先使用

QIIME 软件对原始序列进行质量控制，和过滤，移

除低质量的原始序列，用过滤后的序列进行后续分

析。对每个样品的 reads 数进行统计，并用 UCLUST

软件根据序列相似性进行聚类，选择 97%作为相似

性阈值，得到可操作分类单元表（OTU）。 

1.4  数据处理 

利用单因素方差分析（ANOVA）和图基检验

（Tukey’s HSD）考察干湿交替对不同土壤理化性质、

多样性指数及相对丰度的影响。应用 R 软件（version 

3.4.4）进行主成分分析（PCA）和冗余分析（RDA）。

用 OringinPro 2015 和 R 软件作图。 

2  结  果 

2.1  干湿交替对免耕和垄作土壤理化性质和微生

物多样性的影响 

免耕和垄作土壤的 pH、全氮、全碳和有效磷变

化趋势一致，均不受干湿交替处理的影响；而速效

钾随着干湿交替的频率和强度的加强呈显著降低趋

势（表 1）。与对照处理相比，不同频率和强度的干

湿交替显著降低了免耕土壤微生物的 Chao1 指数和

香农指数，尤其是在 3 次极干旱—浇水循环条件下

降低最显著（表 2）。干湿交替对垄作土壤微生物

Chao1 指数和香农指数的影响相对较小，仅 3 次极

干旱—浇水循环处理土壤 Chao1 指数显著低于对

照。两种耕作处理相比，垄作土壤中的两种微生物

多样性指数均显著高于免耕土壤（表 2）。 

2.2  干湿交替后不同土壤微生物群落的相对丰度 

两 种 耕 作 方 式 的 土 壤 中 均 检 测 到 变 形 菌 门

（Proteobacteria）、酸杆菌门（Acidobacteria）、放线

菌门（Actinobacteria）、绿弯菌门（Chloroflexi）、拟

杆菌门（Bacteroidetes）、Saccharibacteria、芽单胞菌

门（Gemmatimonadetes）、厚壁菌门（Firmicutes）、

浮 霉 菌 门 （ Planctomycete ）、 疣 微 菌 门

（Verrucomicrobia）和 Parcubacteria 等 11 个菌门，

将相对丰度低于 1%的微生物合并为 Other。 

免耕土壤干湿交替处理后微生物在门水平上的

相对丰度如图 1a 所示。其中变形菌门（Proteobacteria）

在土壤各处理中是极其优势的门类，其占比最大

（47.85%～54.1%），相对丰度在 1 次极干旱—浇水处

理下最高，而在 1 次中等干旱—浇水处理下最低。与

对 照 相 比 ， 干 湿 交 替 后 免 耕 土 壤 中 浮 霉 菌 门

（Planctomycetes）和疣微菌门（Verrucomicrobia）的相

对丰度显著增加（P<0.05），并且干湿交替的频率和强

度越大，其相对丰度越高，尤其在 3 次极干旱—浇水

处理中的相对丰度增幅分别为 240.0%和 176.4%。而

免耕土壤中的 Saccharibacteria 菌门和 Parcubacteria 菌

门的相对丰度与对照相比，随着干湿交替强度和频
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率的增大而降低，两类微生物相对丰度的降幅在 3

次极干旱—浇水处理中达到 55.9%（Saccharibacteria）

和 89.3%（ Parcubacteria）。 免 耕 土 壤 中 厚 壁 菌 门

（Firmicutes）及其他菌门的相对丰度变化不明显。 

 

表 1  不同干湿交替处理对免耕和垄作土壤理化性质的影响 

Table 1  Effect of drying and wetting alternation on soil physical and chemical properties under no-tillage or ridge tillage 

耕作方式 

Tillage mode 

处理 

Treatment 
pH 

全氮 

Total nitrogen 

/（g·kg–1） 

全碳 

Total carbon 

/（g·kg–1） 

有效磷 Available 

phosphorus 

/（mg·kg–1） 

速效钾 Readily 

available potassium /

（mg·kg–1） 

免耕 

No-tillage 

CK 4.9±0.1a 1.6±0.6a 20.3±0.7a 83.3±5.6a 261.4±4.2a 

MDW1 4.9±0.3a 1.6±0.6a 20.2±0.9a 86.6±7.6a 249.5±3.2b 

VDW1 4.9±0.3a 1.7±0.3a 20.5±0.5a 88.2±7.7a 233.1±6.5c 

MDW3 4.9±0.3a 1.7±0.6a 21.2±0.9a 88.6±4.5a 220.7±4.6d 

VDW3 4.9±0.9a 1.7±0.6a 20.6±0.3a 89.3±5.9a 205.1±3.9e 

垄作 

Ridge tillage 

CK 5.2±0.9a 1.6±0.6a 20.6±0.3a 91.3±3.3a 168.4±3.1a 

MDW1 5.3±0.5a 1.6±0.1a 20.6±0.2a 92.2±4.5a 159.4±5.3b 

VDW1 5.2±0.7a 1.6±0.5a 20.4±0.5a 89.2±5.2a 155.8±2.4bc 

MDW3 5.2±0.6a 1.6±0.2a 20.7±0.3a 94.7±10.4a 152.1±2.3c 

VDW3 5.2±0.6a 1.6±0.5a 20.6±0.6a 95.4±3.7a 144.3±2.2d 

注：CK，对照；MDW1，1 次中等干旱—浇水循环；VDW1，1 次极干旱—浇水循环；MDW3，3 次中等干旱—浇水循环；VDW3，

3 次极干旱—浇水循环。同列不同小写字母表示该耕作方式向下各处理差异显著（P<0.05），平均值后面的数字为标准差。下同。Note：

CK，Control；MDW1，one round of moderate dry-wet alternation；VDW1，one round of extreme dry-wet alternation；M DW3，three rounds 

of moderate dry-wet alternation；VDW3，three rounds of extreme dry-wet alternation. Different lowercase letters in the same row indicate 

significant difference between treatments（P<0.05），means ± standard deviations. The same below. 

表 2  不同干湿交替处理对免耕和垄作土壤微生物多样性的影响 

Table 2  Effects of drying and wetting alternation on soil microbial alpha diversity in the soil under no-tillage or ridge tillage 

处理 

Treatment 

免耕 No-tillage 垄作 Ridge-tillage 

Chao1 指数

Chao1index 

香农指数 

Shannon index 

条带数 

Strip number 

Chao1 指数

Chao1index

香农指数 

Shannon index 

条带数 

Strip number 

 

CK 830±1a 7.0±0.2a 26 103±5 704ab 1 145±11a 7.7±0.1a 33 796±8 115a 

MDW1 793±13bc 6.6±0.2b 33 020±6 894a 1 145±13a 7.4±0.6a 26 969±4 665a 

VDW1 797±9bc 6.4±0.1bc 25 198±3 521b 1 147±9a 7.4±0.2a 30 207±3 602a 

MDW3 817±27ab 6.4±0.1bc 26 911±4 599ab 1 119±27ab 7.3±0.4a 23 786±5 125a 

VDW3 774±4c 6.3±0.2c 22 805±1 820b 1 090±4b 7.1±0.3a 27 265±4 724a 

 
垄作土壤干湿交替处理后微生物在门水平上的相

对 丰 度 如 图 1b 所 示 。 垄 作 土 壤 中 变 形 菌 门

（Proteobacteria）和酸杆菌门（Acidobacteria）的相对丰

度 显 著 低 于 免 耕 土 壤 （ P<0.05 ）， 而 放 线 菌 门

（ Actinobacteria ） 的 相 对 丰 度 显 著 高 于 免 耕 土 壤

（P<0.05）。变形菌门（Proteobacteria）在垄作土壤中的

相对丰度也最大，而且其相对丰度在对照处理时最低，

在 3 次中等干旱—浇水处理中最高。干湿交替后垄作土

壤中 Saccharibacteria 门和 Parcubacteria 门的相对丰度

显著下降，而芽单胞菌门（Gemmatimonadetes）的

相对丰度显著提高。厚壁菌门（Firmicutes）及其他

菌门相对丰度的变化不明显。 
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免耕土壤中占比最大的菌属是鞘氨醇单胞菌

属（Sphingomonas），占比达 18%～30%（图 2a）。与

对照相比，免耕土壤中乳杆菌属（Acidobacterium）、

根霉菌属（Rhizomicrobium）、硝基菌属（Nitrolancea）

和 Groundwatermetagenome 菌属随着干湿交替的频

率 和 强 度 的 增 加 而 降 低 。 芽 单 胞 菌 属

（Gemmatimonas）等其他的菌属变化不显著。垄作

土壤的鞘氨醇单胞菌属（Sphingomonas）、乳杆菌属

（Acidobacterium）、假橄榄属（Pseudolabrys）、根霉

属（Rhizomicrobium）和颗粒菌属（Granulicella）

的相对丰度低于免耕土壤，而垄作土壤的未分类

（Unidentified）和其他（Other）的菌属的相对丰度高

于免耕土壤（图 2b）。鞘脂单胞菌属（Sphingomonas）

在垄作土壤中相对丰度占比最高（14%～21%）。与

对 照 相 比 ， 垄 作 土 壤 中 鞘 氨 醇 单 胞 菌 属

（Sphingomonas）和 Groundwater metagenome 菌属随

着干湿交替的频率和强度的增强其相对丰度降低，而

芽单胞菌属（Gemmatimonas）随着干湿交替的频率

和 强 度 的 增 强 其 相 对 丰 度 增 加 。 根 霉 菌 属

（Rhizomicrobium）等其他菌属变化不显著。 

 

图 1  不同干湿交替处理后免耕（a）和垄作（b）土壤微生物在门水平上的相对丰度 

Fig. 1  Relative abundance of soil microorganisms at the phylum level in the soil under no-tillage（a）or ridge tillage（b）relative to dry-wet 

treatments 

 

图 2  不同干湿交替处理后免耕（a）和垄作（b）土壤微生物在属水平上的相对丰度 

Fig. 2  Relative abundance of soil microorganism at the genus level in the soil under no-tillage and ridge tillage relative to dry-wet treatments 
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2.3  干湿交替后不同土壤微生物群落结构变化 

对两种耕作方式下的土壤微生物群落进行主成

分分析，发现第一主成分的变异主要是由耕作方式

不同导致的。无论何种干湿交替处理，免耕和垄作

土壤微生物群落总是分布在主成分分析图的左右两

侧，说明不同耕作方式下土壤微生物群落结构差异

极显著，这与我们前期的研究结果一致[21]。为深入

考察不同干湿交替处理对每种耕作方式土壤微生物

群落的影响，将两种耕作方式的主成分分析图独立

呈现。 

由图 3 可知，免耕土壤主成分分析结果显示其

第一主成分（PC1）和第二主成分（PC2）的贡献率

分别为 48.8%和 13.9%，垄作土壤 PC1 和 PC2 的贡

献率分别为 36.6%和 18.6%。两种耕作方式下的土壤

微生物群落对不同干湿交替处理的响应规律较为一

致。与对照相比，干湿交替显著改变了两种土壤的

微生物群落结构，同时微生物群落的变化受干湿交

替的频率影响较大，而受干湿交替强度的影响较小。

1 次干旱—浇水循环和 3 次干旱—浇水循环处理的

土壤微生物群落结构存在显著差异，然而在相同频

率浇水循环下，不同强度的干旱处理对两种土壤微

生物群落结构组成没有显著影响。 

 

图 3  干湿交替后免耕（a）和垄作（b）土壤微生物群落的主成分分析 

Fig. 3  Principal component analysis of the soil microbial community in the soil under no-tillage (a) and ridge tillage (b) relative to dry-wet 
treatments 

2.4  土壤微生物群落结构与土壤理化性质的关系 

选取土壤的有效磷、速效钾、全氮、全碳和 pH

作为环境因子，对免耕和垄作土壤的微生物 11 个门

类做冗余分析。由图 4a 可知，5 个理化因子解释了

20.1%的总特征值，说明理化因子对免耕土壤的微生

物的含量和分布有一定的影响。其中，速效钾是影

响土壤微生物分布和数量的主要环境因素，对照处

理（CK）和 1 次中等干旱—浇水循环（MDW1）的

土壤微生物分布与速效钾呈正相关，与 pH 和全氮

呈负相关；1 次极干旱—浇水循环（VDW1）处理土

壤微生物分布与有效磷呈正相关，与全碳呈负相关；

3 次中等干旱—浇水循环（MDW3）处理和 3 次极

干旱—浇水循环（VDW3）处理的土壤微生物分布

与 pH 和全氮呈正相关，与有效磷呈负相关。图 4b 

表示 5 个理化因子对垄作土壤微生物含量和分布的

影响，其解释了 51.5%的总特征值，对垄作的微生

物有一定的影响。进而说明，对照处理（CK）和 1

次中等干旱—浇水循环（MDW1）与速效钾呈正相

关；3 次中等干旱—浇水循环（MDW3）处理与有

效磷、全氮和全碳呈正相关，与 pH 呈负相关。理

化 因 子 对 垄 作 土 壤 的 1 次 极 干 旱 — 浇 水 循 环

（VDW1）处理和 3 次极干旱—浇水循环（VDW3）

处理的微生物分布影响较小。 

3  讨  论 

3.1  干湿交替对土壤微生物群落的影响 

土壤微生物群落结构和组成特性在土壤有机质

转化和养分循环过程中发挥着重要意义[24]，而水分

状况（如干湿交替）是影响土壤微生物群落数量、

结构和多样性的重要作用因子[25-26]。本研究表明，

干湿交替显著降低了免耕土壤中微生物群落的多样
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性，并且对免耕和垄作土壤微生物群落的相对丰度

有着不同程度的影响。有研究表明，在干湿交替情

况下土壤微生物量的降低主要表现在干旱后期，是

由于干旱条件下有一部分微生物凋亡造成的[27]。在

土壤中的某些微生物群落因为干旱的条件就表现出

其群落的消失，在土壤湿润后，其群落也不会再次

出现。另一方面，干湿交替导致土壤膨胀收缩，破

坏了土壤中的菌丝体，从而切断了土壤与植物残体

之间搭建起“养分运输的桥梁”，阻碍了微生物对土

壤的碳氮等养分的截获[28-29]，使得微生物可利用的

养分减少，直接影响了微生物的自身生长代谢，导

致微生物的生物量减少、多样性降低。 

 

图 4  免耕（a）和垄作（b）土壤理化性质与土壤微生物门类冗余分析 

Fig. 4  Redundancy analysis of microbial communities in the soil under no-tillage (a) and ridge tillage (b) as explained by environmental factors 

本研究条件下各处理的微生物群落结构差异显

著，由 PCA 分析可知，干湿交替循环的频率对土壤

微生物群落结构影响显著，多次干湿交替改变了细

菌群落各门类比，土壤微生物群落结构发生变化，

这与 Helen 等 [30]的研究相一致。RDA 分析可得，

在不同干湿交替处理的水平下，微生物门类对环境

因子的响应不相同，例如对照和 1 次中等干旱—浇

水循环与速效钾呈正相关，而其他处理与速效钾相

关性不强。这可能是因为干湿交替影响了土壤中各

个菌门的分布和数量。干湿交替提高了垄作土壤的

芽 单 胞 菌 门 （ Gemmatimonadetes ）、 变 形 菌 门

（ Proteobacteria ） 和 免 耕 土 壤 的 浮 霉 菌 门

（Planctomycetes）、疣微菌门（Verrucomicrobia）等

微生物类群，降低了垄作和免耕土壤的 Parcubacteria

和 Saccharibacteria 等微生物类群。其中变形菌门包

含很多固氮菌，有利于土壤氮的固定，而浮霉菌门

包含大量的厌氧氨氧化菌属，有利于氮循环的氨氧

化过程的发生。面对环境胁迫各个菌门反应有所不

同，本研究中发现厚壁菌门（Firmicutes）在面对干

湿交替的环境胁迫条件下没有显著变化，这可能与

厚壁菌门类的细菌可以产生芽孢有关。在干旱的情

况下，芽孢可以延长细胞的水合作用，并且给细胞

提供营养物质，从而细胞可以抵抗脱水情况和其他

极端环境。土壤功能微生物的多寡直接与土壤的抗

性密切相关，固氮菌的增加和厚壁菌的稳定均有助

于土壤微生物群落抵抗环境的变化。而在细菌的属

水 平 上 ， 两 种 耕 作 方 式 下 ， 其 鞘 氨 醇 单 胞 菌 属

（Sphingomonas）相对丰度最大，它随干湿交替的变

化不显著，其他菌属变化各异。本研究发现，免耕

的 乳 杆 菌 属 （ Acidobacterium ）、 根 霉 菌 属

（ Rhizomicrobium ）、 硝 基 菌 属 （ Nitrolancea ） 和

Groundwatermetagenome 菌属随着干湿交替的频率

和强度的增加相对丰度降低，其他菌属变化不显著

垄作的芽单胞菌属（Gemmatimonas）随着干湿交替

的频率和强度的增强相对丰度增加，鞘氨醇单胞菌

属（Sphingomonas）、根霉菌属（Rhizomicrobium）

和 Groundwatermetagenome 菌属表现出降低。在整

个干湿交替实验的过程中，土壤中的有益菌呈减少

的趋势，例如硝基菌属（Nitrolancea）是主要亚硝

酸盐氧化菌，参与硝化作用，其缺失会造成硝酸盐

和亚硝酸循环体系的中断，导致土壤的养分流失、

土壤失肥。根霉菌属（Rhizomicrobium）可通过分泌
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有机酸和磷酸酶将难溶性磷转化为可以被植物吸收

利用的 2 4H PO- 和 2
4HPO  两种磷的形态，提高植物对

磷的吸收和利用，促进植物生长。这些有益菌属对

生长环境要求相比较高，所以环境一旦恶化就表现

出降低，而鞘氨醇单胞菌属（Sphingomonas）凭借

自身的高代谢能力与多功能的生理特性，对土壤中

物质竞争能力强，所以能在土壤中大量富集。  

3.2  耕作方式对土壤微生物多样性和结构的影响 

有研究表明，耕作方式影响着土壤有机碳、土

壤微生物量和酶活性[31-33]，而土壤有机碳、土壤微

生物量和酶活性影响着土壤微生物的群落组成。在

本研究中垄作的土壤微生物量和微生物的多样性

显著高于免耕土壤，这与陈娟等[34]研究相一致。其

原因可能是垄作改变了田间地形，独特的垄沟结

构，改善了土壤水、热、气和光等条件，为微生物

的繁衍生息创造了良好的环境，此外有研究表明，

酸性的土壤环境会降低土壤微生物多样性，抑制土

壤微生物酶活性[35]，并且垄作使土壤中的团聚体被

破坏，释放出土壤中的生物碳和有机物质，有利于

微生物的生长和繁殖。Xue 等[36]研究也表明，垄作

能为土壤微生物提供更多的有机物质，使微生物的

数量增加。垄作提高了土壤微生物的多样性和丰富

度，在一定程度上能够增加有机质的分解，有利于

作物对营养物质吸收。在本实验中也出现，免耕土

壤的 3 次中等干旱—浇水循环处理下微生物的丰

富度显著高于 1 次中等干旱—浇水循环和 1 次极干

旱—浇水循环，这可能是土壤干旱时微生物细胞萎

蔫，细胞中能量转移受阻[37-38]，养分吸收减少，微

生物生长受阻。土壤中大量凋亡的微生物变成有机

物质，再加之多次的干湿交替后土壤中团聚体裂解

释放出有机质[6]，在湿润后，微生物有了更好的生

境，所以微生物的丰富度表现增加，而多样性表现

降低。而垄作的土壤并没有出现这种状况，这可能

是垄作土壤在耕作的时候已经破坏了土壤的团聚

体，释放出有机质，在干湿交替实验后，也就没有

微生物突增的基础，这也与上文关于垄作土壤的推

测一致。 

干湿交替的强度对两种耕作方式的土壤微生物

群落结构影响均不大，而干湿交替的频率显著改变

了免耕和垄作土壤的微生物群落结构。由此可见，

两种耕作方式下土壤微生物群落对环境胁迫的响应

是一致的。由 RDA 分析显示，免耕和垄作土壤微生

物门类对环境因子的响应不相同，尤其在面对 3 次

极干旱—浇水循环处理时，表现尤为明显。例如垄

作和免耕土壤的对照（CK）处理对速效钾表现出相

关性，但是相关程度不同，在 3 次极干旱—浇水循

环的环境胁迫下，免耕土壤微生物门类与 pH 和全

氮表现出相关，但是垄作土壤微生物与 5 个环境因

子均表现出不相关。这就说明，两种土壤的微生物

门类分布和数量存在差异。由相对丰度可以看出，

免耕的土壤微生物群落在面对环境胁迫时，各个菌

门之间的比例变化不大，菌属变化较大，而垄作的

变 化 则 与 之 相 反 ， 如 Parcubacteria 菌 门 变 化 了

96.76%，芽单胞菌门（Gemmatimonadetes）变化了

60.84%，在属水平上，垄作土壤微生物的结构变化

小 于 免 耕 ， 例 如 免 耕 的 鞘 氨 醇 单 胞 菌 属

（Sphingomonas）和芽单胞菌属（Gemmatimonas）

变化了 61.11%和 68.71%，而垄作变化了 50.01%和

23.51%。在门水平上，免耕土壤的微生物的结构变

化要小于垄作土壤的微生物，这有可能是免耕保护

了土壤的团聚体，团聚体为土壤中微生物提供了庇

护，保证了其微生物各个群落之间的结构稳定[39]。

在环境胁迫解除后，由团聚体庇护的群落开始繁殖，

保证了其群落结构的稳定。这在某种意义上说明，

免耕对微生物的群落起到了保护作用，而在属水平

上，这种保护作用并没有起效，更多反映出的是垄

作提供了良好的土壤条件，减小菌属对环境变化时

的冲击力。但在生产实践中对作物的影响，还需进

一步实验证明。 

4  结  论 

干湿交替的频率越高干旱强度越大，免耕土壤

微生物的多样性越低；而干湿交替对垄作土壤微生

物多样性的影响不显著。两种耕作方式下，干湿交

替频率的不同导致土壤微生物群落结构发生明显改

变，而干湿交替的强度对土壤微生物群落结构没有

显著影响。 
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