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摘  要：水田土壤反硝化势（Soil denitrification potential，SDP）往往高于旱地土壤，但施肥对水田和旱地 SDP 的影响差异

往往基于不同气候条件下的不同土壤类型获取，其准确性可能受外界条件干扰。以发育自同一母质的相邻水田和旱地长期试

验为平台，比较不同施肥模式下水田和旱地 SDP 的变化及其与功能基因（narG、nirS、nirK 和 nosZ）丰度及 nirS-型反硝化

细菌群落组成之间关系的异同。结果表明，在水田中，与常规氮磷钾平衡施肥（NPK 处理）相比，缺钾（NP 处理）和缺氮

（PK 处理）的 SDP 分别提高 33.01%和 23.57%，而缺磷（NK 处理）则降低 35.76%，其中 NP 和 NK 处理的 SDP 变化与 nirS

基因丰度显著相关。这可能与施肥导致的土壤有效磷和氮/磷变化有关，而 PK 处理的 SDP 变化与 nirS-型反硝化细菌 Azospira 

sp. NC3H-14 丰度的显著升高有关。在旱地中，与 NPK 处理相比，NP、NK 和缺氮钾的 P 处理 SDP 分别提高 13.94%、26.51%

和 25.41%，NK 和 P 处理的 SDP 变化既与 narG 基因丰度显著增加相关，也与不同的 nirS-型反硝化细菌丰度增加有关，其

中 NK 处理与 Azospira sp. NC3H-14 和 Ideonella sp. NC3L-43b 丰度增加有关，P 处理与 Azospira sp. NC3H-14、Rhodanobacter 

sp. D206a 和 Rubrivivax gelatinosus 丰度增加有关；而土壤无定形氧化铁含量的变化可能是影响 narG 基因丰度的主要因素。

直接比较相同环境条件下的水田和旱地结果可以发现，水田中施肥导致的 SDP 变化主要与反硝化微生物群落组成变化有关，

而旱地中则可能同时受制于功能基因和反硝化微生物群落组成的变化。 
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Abstract: 【Objective】Soil denitrification potential (SDP) is generally higher in paddy field than in upland field. However, as the 

effect of fertilization on SDP in paddy field and upland field varies with climatic and soil type, accuracy of its assessment is often 

affected by external conditions.【Method】In this study, two adjacent fields, one paddy field and one upland field, both derived 

from the same parent material of Quaternary red clay, in a long-term field experiment were selected for exploration of effect of 

fertilization regime on SDP and its association with abundances of functional genes (narG, nirS, nirK, and nosZ) and community 

composition of nirS-type denitrifiers with the aid of in-lab incubation, real-time quantitative polymerase chain reaction (qPCR), 

and high-throughput sequencing technology.【Result】In the paddy field, compared with Treatment NPK, Treatment NP and PK 

was significantly or 33.01% and 23.57%, respectively, higher in SDP, while Treatment NK was 35.76% lower in SDP. The effects 

of Treatments NP and NK were related to the abundance of nirS gene, and the changes in content of soil available P (AP) and N︰

P ratio, while that of Treatment PK was associated with the community composition of nirS-type denitrifiers (Azospira sp. 

NC3H-14). In the upland field, compared with Treatment NPK, Treatment NP, NK and P was 13.94%, 26.51%, and 25.41%, 

respectively, higher in SDP. The effects of Treatments NK and P were significantly related to the abundance of narG gene and of 

nirS-type denitrifiers (Azospira sp. NC3H-14 and Ideonella sp. NC3L-43b for NK treatment; Azospira sp. NC3H-14, 

Rhodanobacter sp. D206a, Rubrivivax gelatinosus for P treatment). The content of amorphous iron oxide (Feo) was probably the 

main factor affecting the abundance of narG gene. 【Conclusion】The above listed findings indicate that planting system affects 

the effect of fertilization on SDP. The variation of SDP in paddy field is mainly attributed to nirS-type denitrifiers, while that in 

upland field primarily to the abundance of functional gene and the community compostion of nirS-type denitrifiers. 

Key words: Paddy field; Upland field; Soil denitrification potential; Functional genes; Community composition of nirS-type 

denitrifiers 

土壤反硝化是土壤氮循环的重要过程，是温室

气体氧化亚氮（N2O）的重要排放源[1]。土壤潜在反

硝 化 作 用 的 大 小 可 用 土 壤 反 硝 化 潜 势 （ Soil 

denitrification potential，SDP）来表示，常用的测定

方法中，乙炔抑制厌氧培养法由于经济且易操作性

应用最广泛。土壤反硝化包括生物反硝化和化学反

硝化，其中以生物反硝化为主[2]。生物反硝化是指

异养微生物在厌氧条件下将 NO3
–逐步还原为 N2 的

硝酸盐异化过程[3]。反硝化细菌群落是一个复杂的

生物体系，广泛分布于复杂的属种中，而不是一个特

定的分类群。因此 16rRNA 并不适用于反硝化微生物

的系统发生研究，而功能基因经常被用来表征反硝化

微生物，如 narG、nirS、nirK 和 nosZ 基因经常被广

泛用于反硝化细菌群落的丰度和结构的检测[4-5]。传

统的微生物鉴定技术并不适用于反硝化微生物的鉴

定[6]。高通量测序技术一次可以对几十万到几百万

条 DNA 分子进行测序[7]，与其他分子生物鉴定技术

相比具有通量高、节省成本和时间的优点，因此，

越 来 越 多 的 被 应 用 于 反 硝 化 微 生 物 的 鉴 定 。 由

NO2
–到 NO 的反应被认为是区分反硝化过程与其

他硝酸盐代谢的关键步骤，也被认为是反硝化过

程的限速步骤 [8-9]。nirS/nirK 基因是控制此过程的

编码基因 [10]，但 nirS 型微生物较 nirK 型微生物在

环境中分布更广泛，因此 nirS 基因常被用于反硝化

微生物的检测[11]。自 1970 年以来，大气中的 N2O

浓度一直以每年约 0.75 μg·L–1 的速度增加[12]，且全

球 1/2 以上的 N2O 来自于农田生态系统[1]。因此，

系统研究农田土壤的反硝化及其影响机制对调控农

田土壤氮循环具有重要的参考意义。 

农田土壤往往种植水稻和旱地作物，不同施肥

模式下的水田 SDP 往往高于旱地土壤[13-14]，并且影

响水田和旱地的微生物机制也可能不同。针对水田

土壤，施氮可以明显改变反硝化微生物的群落组成，

从而提高水田的 SDP[15-16]。已有研究表明，有效磷 
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的缺乏会限制反硝化微生物活性[17-18]。Wei 等[19]向

缺 P 水稻土中施入 P 肥之后，发现通过改变土壤的

N/P 比，显著降低了 amoA 基因丰度，增加了反硝化

功能基因丰度（narG、nirS、nirK 及 nosZ）。因此，

施 P 可以通过改变土壤中 P 的有效性[17-20]和 N/P

比[21]，对土壤反硝化过程产生显著影响。而针对旱

地土壤，施氮在短期内也显著改变了旱地土壤中

nirS-型反硝化细菌 [22]和 SDP[23]。Mori 等 [20]在旱地

土壤中加入 P 之后，发现土壤的硝化及反硝化速

率均显著提高。施用 K 肥能够引起根际土壤中有

效钾含量的变化，从而能够影响微生物分泌的酶，

改善土壤微域环境，进而调控微生物代谢的一些

功能 [24-25]。Xue 等[26]研究表明：速效钾是影响旱地

土壤 nirK-型反硝化细菌群落的重要因子。以上研究

结果显示，不同种植模式下施肥对土壤反硝化过程

的影响机制存在显著差异[27]，但是，上述施肥模式

对水田和旱地土壤 SDP 的影响效应及其微生物机制

均基于不同地点的水田和旱地获取，不同研究地点

存在的土壤母质 [28]和气候条件 [29]差异可能会影响

水田和旱地之间结果的可比性。 

本研究选择位于江西进贤的相邻水田和旱地长

期定位施肥试验为研究平台，辅以室内培养实验，

基于实时荧光定量 PCR（qPCR）及高通量测序，开

展不同种植模式下施肥对 SDP 及其与功能基因和微

生物群落组成关系的影响研究，主要研究目的包括：

（1）明确施肥模式对水田和旱地土壤 SDP 的不同影

响效应；（2）剖析施肥模式对水田和旱地反硝化功

能基因 narG、nirS、nirK 和 nosZ 丰度，及 nirS-型

反硝化细菌群落组成影响；（3）评估水田和旱地土

壤 SDP 与功能基因及 nirS-型反硝化细菌群落组成

之间的潜在关系。以期为探索种植模式与施肥措施

对土壤反硝化微生物学机制的双重影响提供参考，

为优化农田温室气体减排方案提供依据。 

1  材料与方法 

1.1  长期试验概况 

试 验 地 点 位 于 江 西 省 进 贤 县 的 红 壤 研 究 所

（116°20′24″N，28°15′30″E）。水田、旱地均采用随

机区组设计，每个处理均 3 个重复。水田选取 4 个

施肥处理：常规平衡施肥（NPK）、缺钾（NP）、缺

磷（NK）和缺氮（PK）处理。旱地的 4 个施肥处

理是：常规平衡施肥（NPK）处理、缺钾（NP）、

缺磷（NK）和缺氮钾（P）处理。 

1.2  样品采集与处理 

在 2015 年 12 月冬季完成样品采集，每个小区随

机选取 5 点，采集 0～20 cm 耕层土混匀。取约 100 g

新鲜土样–80℃保存，用于土壤反硝化微生物的测定；

取约 50 g 新鲜土在 4℃条件下贮存，用于铵态氮

（NH4
+-N）和硝态氮（NO3

–-N）的测定；剩余土样在

室温下风干，移除肉眼可见的落叶、植物根系及石块，

过 2 mm 筛，用于后期土壤理化性质的测定。 

1.3  土壤理化性质的测定 

土壤 pH 按土水比 1︰5 充分混合后用 pH 计测

定；土壤有机碳（SOC）用重铬酸钾氧化外加热法

测定[30]。全氮（TN）用凯氏法测定[30]。NO3
–-N 和

NH4
+-N 用 2 mol·L–1 KCl 提取后用流动注射自动分

析仪测定[30]。有效磷（AP）用 0.5 mol·L–1 NaHCO3

提 取 ， 钼 蓝 法 测 定 [30] 。 土 壤 速 效 钾 （ AK ） 用

CH3COONH4 提取[30]，火焰光度计测定，检测限为

0.004 mmol·L–1。采用草酸铵酸性法提取非晶态氧化

铁（Feo）和非晶态氧化铝（Alo）[31]，利用 ICP-MS

测定提取液中的铁和铝。 

1.4  厌氧培养试验 

乙炔抑制厌氧培养的具体过程如下：风干土含

水量调节至 40% WFPS，25℃黑暗条件中预激活 1

周。取相当于 6 g 干土的预激活土至 120 mL 血清培

养瓶中，加入 8.658 mg 硝酸钾（N 200 μg·g–1 干土）

和 20.508 mg 乙酸钠（C 1 mg·g–1 干土），调节含水

量至 70% WFPS。血清培养瓶用黑色橡胶塞和铝盖

密封，用真空泵抽真空 2 min，注入 120 mL 纯 Ar

（99.999%），再进行抽真空处理，此过程重复 3 次。

最后向培养瓶内分别注入 108 mL Ar 和 12 mL C2H2

（10% v/v）。25℃条件下，以 180 r·min–1 振荡 15 min，

然后在 25℃的培养箱中避光培养 6 h。用注射器从

培养瓶顶部采集气体并储存在 20 mL 采气瓶中。之

后培养瓶抽真空，重新注入 Ar，此过程重复 3 次，

以确保培养瓶的厌氧条件，培养瓶再次注入 12 mL 

C2H2 和 108 mL Ar，进行下一阶段的 6 h 厌氧培养。 

培养总共进行 24 h。培养期间，N2O-N 的平均排放

速率代表 SDP。 

1.5  土壤反硝化势（N2O-N）的测定 

气体样品采用安捷伦气相色谱仪（GC，Agilent 

7980，Agilent Technologies，Santa Clara，CA，USA）
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测定。代表 SDP 的 N2O 的排放量计算： 
 

273 1

273

dc M
F V

dt Vm T M



      （1） 

 

式中，F 表示 N2O-N 的排放速率（N μg·kg–1·h–1），

dc/dt 表 示 单 位 时 间 内 气 体 浓 度 的 变 化 量

（mg·L–1·h–1），M 表示 N2O 的摩尔质量（28 g·mol–1，

N2O-N），Vm 表示摩尔体积（22.4 L·mol–1），V 表示

培养瓶的有效体积（0.12 L），T 表示培养温度（25℃），

M 表示培养土干重（kg）。 

1.6  实时荧光定量 PCR（qPCR）和测序分析 

土壤 DNA 提取采用 Fast DNA Spin Kit for Soil

（MP Biomedicals，Santa Ana，CA，USA）试剂盒。

每个土样连续提取 3 次，混匀，降低 DNA 提取偏差。

提取的 DNA 在–80℃条件下保存。采用 SYBR Premix 

Ex TaqTM 试剂盒于 CFX96 Optical Real-Time PCR 

System 扩增仪（Bio-Rad Laboratories，Hercules，CA）

上进行 qPCR 分析。narG、nirS、nirK 及 nosZ 基因

的扩增体系、引物信息及扩增条件参照 Wang 等[13]。

标准曲线用各基因的代表性质粒进行 10 倍梯度稀释

获得，共 5 个梯度，ddH2O 为阴性对照。narG、nirS、

nirK 和 nosZ 基因的扩增效率分别为 90.4%～93.1%、

84.1%～92.8%、86.0%～87.8%和 89.8%～89.0%。 

利用 Illumina MiSeq 测序平台（Illumina，San 

Diego，CA，USA）对 nirS 基因的 PCR 扩增产物进

行了测序，引物为 cd3aF/R3cd。 

1.7  数据分析 

利用 SPSS 20.0（Chicago，USA）和 R 3.6.1 进

行数据分析。 

2  结  果 

2.1  土壤理化性质 

表 1 结果表明，不同施肥模式对水田 pH、SOC、

TN、NH4
+-N 和 Alo 没有显著影响；与 NPK 相比，

NP 处理的 NO3
–-N、C/N 和 N/P 分别降低 86.75%、

3.51%和 96.84%，而 AP 和 Feo 含量明显提高 346.7%

和 13.11%；NK 处理的 AP 含量显著降低 48.15%，

而 AK 含量和 N/P 明显提高 25.08%、107.37%；PK

处理的 NO3
–-N、C/N 和 N/P 分别下降 83.43%、5.15%

和 96.84%。 

长期不同施肥模式对旱地 TN、NH4
+-N 及 C/N

没有显著影响；与平衡施肥 NPK 相比，NP 处理显

著提高土壤 pH 和 AP 含量，分别提高 4.88%和

11.36%，而 SOC、NO3
–-N、AK 和 N/P 分别降低

9.97%、75.14%、74.43%和 78.05%；NK 处理的土

壤 pH、NO3
–-N、AP、Feo 和 N/P 分别降低 4.21%、

59.53%、55.79%、8.11%和 8.54%，Alo 含量显著提

高；单施 P 处理，土壤 pH 和 AP 显著提高 16.35%

和 43.31%，但 SOC、NO3
–-N、AK、Feo、Alo 和

N/P 显著降低 11.03%、88.34%、56.49%、9.96%、

23.63%和 91.46%。 

2.2  土壤反硝化势 

不同施肥模式显著影响水田和旱地的 SDP，但

影响规律不同。在水田中，NP 处理的 SDP 最高，

其次为 PK、NPK，NK 处理的 SDP 最低；与 NPK

相比，NP 和 PK 处理的 SDP 分别提高 33.01%和

23.57%，而 NK 处理则降低 35.76%（图 1a）。 

 

注：图中不同小写字母表示不同施肥模式下差异显著，（Duncan 多重比较，P<0.05）下同。Note：Different lowercase letters mean 

significant difference between different fertilization regimes（Duncan's multiple range test，P<0.05）. The same below. 
 

图 1  长期不同施肥模式对水田（a）和旱地（b）反硝化势的影响 

Fig. 1  Soil denitrification potential in the paddy field（a）and upland（b）relative to fertilization regime 
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旱地 NK 和 P 处理 SDP 最高，并且 NK 和 P 处

理间没有显著差异，其次为 NP 处理，而 NPK 处理

最低；相对于 NPK 处理，NK、P 和 NP 处理的 SDP

分别显著提高 26.51%、25.41%和 13.94%（图 1b）。 

2.3  土壤反硝化功能基因及与 SDP 之间关系 

除了水田的 narG 基因，本研究采用的施肥模式

均显著影响 nirS、nirK 和 nosZ 基因的丰度（图 2）。

图 2 表明，在水田中，与 NPK 处理相比，NP 处理

显著提高 nirS 基因丰度，提高 22.94%，而 NK 和

PK 处理则显著降低 24.07%和 19.80%；NK 处理的

nirK 基因丰度显著降低 26.08%，NP 和 PK 处理没

有显著变化；NP 和 NK 处理的 nosZ 基因丰度分别

显著提高 22.45%和 17.98%。Spearman 相关性分析表

明，水田 SDP 变化与 nirS 基因丰度显著正相关（r = 

0.783**），与 narG、nirK 和 nosZ 基因丰度没有显著

相关性（表 2）。 

在旱地中（图 2），与 NPK 处理相比，NP 处理

的 narG 基因丰度显著降低 12.97%，而 NK 和 P 处

理显著提高 46.90%和 46.94%；NK 处理对 nirS 基因

丰度没有显著影响，NP 和 P 处理显著提高 80.36%

和 468.19%；nirK 基因丰度不受 NP 和 NK 处理影响，

单施 P 肥显著降低 38.40%；NP 和 P 处理显著提高

nosZ 基 因 丰 度 ， 分 别 提 高 8035% 和 116.5% 。

Spearman 相关性分析表明，旱地 SDP 变化与 nirG

基因丰度显著正相关（r=0.783**），与 nirS、nirK 和

nosZ 基因丰度没有显著相关性（表 2）。 

 

图 2  长期不同施肥模式对水田、旱地反硝化功能基因丰度的影响 

Fig. 2  Abundances of narG，nirS，nirK and nosZ genes in the paddy field and upland field relative to fertilization regime 

表 2  水田、旱地反硝化势与功能基因的 Spearman 相关分析 

Table 2  Spearman’s correlations analysis of SDPs of the paddy field and upland field with functional genes 

水田 Paddy field 旱地 Upland field 
项目 Item 

narG nirS nirK nosZ narG nirS nirK nosZ 

SDP 0.252 0.783** 0.531 0.217 0.592* –0.035 –0.524 –0.049 
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2.4   nirS-型反硝化细菌群落组成 

水田和旱地 24 个土壤样品测序总共获得 415 

848 条高质量序列，在 97%相似度聚类下得到 4 727

个 OTUs。从门水平分析，水田样品的 nirS-型反硝

化 细 菌 有 97.49% 来 自 Proteobacteria ， 包 括

Betaproteobacteria （ 62.39% ）、 Alphaproteobacteria

（30.16%）和 Gammaproteobacteria（4.93%）；旱地

样 品 中 有 99.28% 来 自 Proteobacteria ， 包 括

Betaproteobacteria（74.85%）、Gammaproteobacteria

（19.29%）和 Alphaproteobacteria（5.14%）。 

置换多元方差分析结果表明，水田 nirS-型反硝

化细菌群落组成只有 PK 处理与 NPK 处理存在显著

差异（P<0.05），而 NP 和 NK 处理与 NPK 处理间均

不存在显著差异（表 3）；而对旱地而言，仅 NP 处

理的 nirS-型反硝化细菌群落组成与 NPK 处理间无

显著差异，NK 和 P 处理与 NPK 处理间均存在显著

差异（P<0.05）。 

进 一 步 采 用 火 山 灰 图 分 析 不 同 施 肥 处 理 间

nirS-型反硝化细菌的差异，结果表明，在水田中，

NK 和 NP 与 NPK 处理无显著差异的 OTUs（图 3a，

图 3b），这与表 3 结果一致；而 PK 处理与 NPK 处

理之间微生物差异主要表现为 PK 处理中的 1 个

OTU（Azospira sp. NC3H-14）丰度显著增加，而 11

个 OTUs 丰度显著降低（图 3c）。在旱地中，NK 与

NPK 处理之间的差异主要表现为 NK 处理具有更高

丰度的 3 个 OTUs，它们归类为 Azospira sp. NC3H-14

和 Ideonella sp. NC3L-43b（图 3e）。而 P 与 NPK 处 

表 3  水田和旱地 nirS-型反硝化细菌群落组成的置换多元

方差分析 

Table 3  PERMANOVA analysis of community composition of 
nirS-type denitrifier in the paddy filed and upland  

水田 Paddy field 旱地 Upland field 处理 

F P F P 

NPK vs. NP 1.77 0.846 3.70 0.270 

NPK vs. NK 1.66 1.000 6.98 0.018 

NPK vs. PK 6.92 0.018 — — 

NPK vs. P — — 17.70 0.018 

 

注：黑点代表丰富型物种，灰点代表消弭型物种，空心点代表稳定型物种。（a）、（b）、（c）分别是红壤水田 NP、NK、PK 与

NPK 对比，（d）、（e）、（f）分别是红壤旱地 NP、NK、P 与 NPK 对比。Note：Black point represents OTUs enriched，gray point represents 

OTUs depleted，and the hollow point represents the stable OTUs.（a），（b），and（c）stands for NP vs. NPK，NK vs. NPK，and PK vs. NPK 

in the paddy field，respectively.（d），（e），and（f）are NP vs. NPK，NK vs. NPK，and P vs. NPK in the upland field，respectively. 

 

图 3  长期不同施肥模式下水田和旱地 OTU 水平 nirS-型反硝化细菌差异物种 

Fig. 3  Volcano plots showing enrichment（black）and depletion（gray）of nirS-type denitrifiers at the OTU level in the paddy field and upland 

relative to treatment   
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理间的主要差异表现为 P 处理中具有更高丰度的 72

个 OTUs，它们主要归类为 Azospira sp. NC3H-14、

Rhodanobacter sp. D206a 和 Rubrivivax gelatinosus

（图 3f）。 

3  讨  论 

3.1  水田和旱地 SDP 与功能基因的关系 

反硝化功能基因丰度对 SDP 的影响一直以来存

在不确定性。有研究认为反硝化功能基因丰度与

SDP 没有直接的关系[32]，也有研究指出反硝化功能

基因丰度变化能显著影响 SDP[6， 33]。本研究通过

Spearman 相关分析研究发现水田 SDP 变化与 nirS

基因丰度显著正相关（r=0.783**），而与 narG、nirK

和 nosZ 基因丰度没有显著相关性（表 2），这与罗

希茜等[34]的研究结果一致，其研究结果表明施肥导

致的水田 SDP 变化与 nirS 基因丰度有关。与 NPK

处理相比，NP 处理同时提高了 nirS 基因丰度和

SDP，而 NK 处理同时降低了 nirS 基因丰度和 SDP。

上述结果表明，与 NPK 处理相比，NP 处理和 NK

处理的 SDP 差异与 nirS 基因丰度的变化有关。土壤

微生物生物量通常较土壤和植物具有更低的 N/P，

微 生 物 更 容 易 受 到 磷 的 限 制 [35] 。 Mori 等 [20] 及

Hartman 和 Richardson[36]通过对缺磷土壤反硝化的

研究发现，土壤 AP 含量的提高可以促进土壤氮循

环及反硝化微生物的生长，从而提高土壤反硝化速

率。Wei 等[19]研究也发现，通过改变土壤的 C/P 和

N/P，可以显著提高反硝化功能基因丰度。因此推断

NP 处理中较高的 AP 含量以及较低的 N/P 可能会引

起 nirS 基因丰度的增加，使其 SDP 显著高于平衡施

肥 NPK。而 NK 处理中较低的 AP 含量以及较高的

N/P 可能降低了 nirS 基因丰度，从而可能与 NK 处

理较低的 SDP 有关（图 1）。 

与水田不同，不同施肥模式下，旱地 SDP 变化

与 narG 基因丰度显著正相关（r=0.592*）（表 2），

这与 Dong 等[37]的研究结果非常相似，其研究发现

narG 基因丰度显著影响玉米-小麦生态系统中 N2O

的排放。与 NPK 处理相比，P 和 NK 处理同时提高

了 narG 基因丰度和 SDP，表明 narG 基因丰度的变

化与 P 和 NK 处理的 SDP 差异有关。不同施肥模式 

下，NPK 和 NP 处理的 Feo 含量明显高于 NK 和 P

处理。Feo 胶体对阴阳离子的吸附性限制反应基质

的有效性，例如 SOC 的有效性，从而降低 narG 基

因丰度[38]。因此，NK 和 P 处理中较低的 Feo 可能

引起 narG 基因丰度显著高于 NPK 处理，从而使 P

和 NK 处理具有较高的 SDP。 

3.2  水田和旱地影响 SDP 与 nirS-型反硝化细菌

群落组成的关系 

在水田中，Azospira sp. NC3H-14 是 PK 和 NPK

处理间具有显著差异的反硝化微生物，而 NP 和 NK

处理与 NPK 处理间反硝化细菌群落组成间没有差

异（图 3c）。Azospira 菌属不能利用碳水化合物，但

可利用有机酸、氨基酸等为碳源，氧或硝酸盐作为

末端电子受体[39]。Li 等[40]研究发现，与 NPK 相比，

不平衡施肥改变土壤有机碳结构，且养分有效性较

养分含量对微生物的影响更大[41]。因此，PK 施肥可

能改变了土壤有机碳结构使其更容易被 Azospira 

NC3H-14 利用，而提高了 Azospira sp. NC3H-14 的

丰度，并提高了 PK 施肥处理的 SDP。 

在 旱地 中，与 NPK 处理 相比 ，NK 处理 的

Azospira sp. NC3H-14 和 Ideonella sp. NC3L-43b 丰

度 更 高 ， 而 P 处 理 的 Azospira sp. NC3H-14 、

Rhodanobacter sp. D206a 和 Rubrivivax gelatinosus

具有更高的丰度（图 3）。有研究表明，在厌氧条件

下，Rubrivivax gelatinosus 可以通过将亚硝酸盐还原

为 N2 来提高 SDP[42-43]。上述反硝化细菌丰度的增加

与 NK 及 P 处理显著改变 nirS-型反硝化细菌群落组

成有关（表 3），进而提高 NK 和 P 处理的 SDP。旱

地 NP 处理 SDP 的变化与本研究测定的功能基因丰

度和 nirS-型反硝化细菌组成均无关，这可能与其他

本研究未测定的参数变化有关。比如，反硝化酶活

性也是调控 SDP 变化的重要因素 [44-45]。此外，

Chee-Sanford 等[46]研究发现，非特异性 nosZ 基因

（Clade Ⅱ nosZ）较特异性扩增的 nosZ 基因微生物

在生态系统中（特别是土壤中）更具有优势。因此，

非特异性 nosZ 基因在水田、旱地不同种植模式下可

能会对 SDP 有不同的影响。而本研究中的 nosZ 基

因扩增引物无法反应非特异性 nosZ 基因代表的微

生物。因此，影响水田和旱地间 SDP 变化的机理值

得进一步深入研究。 



250 土    壤    学    报 59 卷 

http://pedologica.issas.ac.cn 

4  结 论 

通过直接比较相同土壤母质和气候条件下的水

田和旱地 SDP 变化发现，与常规平衡施肥 NPK 相

比，水田 NP 和 PK 处理的 SDP 显著提高，而 NK

处理显著降低，其中 NP 和 NK 的 SDP 变化主要与

nirS 基因丰度变化有关，而 PK 处理较高的 SDP 与

反硝化细菌 Azospira sp. NC3H-14 的丰度增加有关；

而在旱地中，NP、NK、P 处理的 SDP 均显著提高，

其中 NK 和 P 处理的 SDP 变化与 narG 基因丰度显

著正相关，同时与 NK 处理中反硝化细菌 Azospira sp. 

NC3H-14 和 Ideonella sp. NC3L-43b 丰度显著增加，

P 处理中 Azospira sp. NC3H-14、Rhodanobacter sp. 

D206a 和 Rubrivivax gelatinosus 丰度显著增加有关。 
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