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不同施氮水平下土壤微生物种群异步性与稻麦产量的

关系* 

李明辉，冯绪猛，郭俊杰，郭世伟，沈其荣，凌  宁† 
（南京农业大学资源与环境科学学院/江苏省固体有机废弃物资源化研究重点实验室，南京 210095） 

摘  要：研究稻麦轮作体系中施氮水平对土壤微生物多样性和异步性的影响，可为调控土壤微生物区系以维持作物稳产高产

提供理论依据和科学指导。采集长期稻麦轮作体系中不同施氮水平下作物关键生育时期的土壤样品，使用高通量测序技术分

析施氮水平对土壤微生物多样性和异步性的影响，研究施氮水平通过改变土壤微生物异步性对稻麦产量产生的影响。小麦季

和水稻季的施氮水平梯度分别为：0、50、100、200、300 kg·hm–2 和 0、90、180、270、360 kg·hm–2；土壤样品采集时期分

别为：小麦种植前、拔节期、孕穗期、扬花期、成熟期和水稻种植前、最大分蘖期、拔节孕穗期、扬花期、成熟期。结果表

明，施氮水平对各生育时期的土壤微生物多样性和组成均产生显著影响。施氮水平可解释约 12%的水稻季微生物丰富度变

异（P<0.05）。当小麦季和水稻季施氮水平分别为 100 和 180 kg·hm–2 时，土壤微生物群落在作物多个生长阶段均能维持相对

较高水平的丰富度。施氮水平可解释 9%～11%的小麦季/水稻季微生物群落组成变异（P<0.05）。随着施氮水平的提高，小

麦季土壤中 Phenylobacterium、Sphingomonas、Cyanobacteria GpI、Desulfovirga、Lacibacter、Terrimonas 属和水稻季土壤中

Desulfovirga、Spartobacteria genera incertae sedis、Ohtaekwangia、Acidobacteria Gp7、Arenimonas、Niastella 属的种群异步

性显著上升。其中，Phenylobacterium、Desulfovirga 属的种群异步性和 Desulfovirga、Spartobacteria genera incertae sedis、

Ohtaekwangia、Arenimonas 属的种群异步性分别与小麦、水稻的产量存在显著正相关关系。稻麦轮作体系中，土壤微生物多

样性受到施氮水平的持续性影响，并随生育期推移而发生变化。施氮水平能够直接影响微生物种群异步性，从而影响微生物

功能的互补性，进而对稻麦系统的产量产生积极作用。 
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The Relationship between Soil Microbial Population Asynchrony and Crop 
Yield in Rice-Wheat Rotation with Gradient Nitrogen Inputs 
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Waste Utilization, Nanjing 210095, China) 

 

Abstract: 【Objective】 The object of this study was to explore the effect of nitrogen addition rate on the relationship between 

soil microbial diversity and asynchrony in rice-wheat rotation.【Method】We collected soil samples at key growth stages in 

rice-wheat rotation under different nitrogen addition rates in a long-term experiment and used high-throughput sequencing 

technology to analyze the effect of nitrogen addition rate on soil microbial diversity. Also, we explored the effects of nitrogen 

addition rates on yield by altering soil microbial asynchrony. The gradient N addition rates in field experiment were 0, 50, 100, 

200, 300 kg·hm–2 for wheat and 0, 90, 180, 270, 360 kg·hm–2 for rice. The key growth stages when soil samples were collected 

include: fallow before wheat planting, jointing, booting, flowering, and maturing during the wheat season, and fallow before 

rice planting, max-tillering, shooting, flowering, and maturing during rice season. 【Result】N addition rates impacted soil 

microbial diversity and composition in each growth stage, and the N addition rate could significantly account for about 12% 

variations of microbial richness in the rice period. When the N addition rates were 100 or 180 kg·hm–2, soil microbial diversity 

in the wheat or rice seasons, respectively, was maintained at a relatively high level across all plant developmental stages. Also, 

the N addition rate could significantly account for 9%–11% variations in microbial community composition in the wheat and 

rice period. With the increase of N addition rate, the asynchrony of some microbial populations was significantly increased 

during the wheat (e.g. Phenylobacterium, Sphingomonas, Cyanobacteria GpI, Desulfovirga, Lacibacter, Terrimonas) and rice 

seasons (e.g. Desulfovirga, Spartobacteria genera incertae sedis, Ohtaekwangia, Acidobacteria Gp7, Arenimonas, Niastella). 

Importantly, the wheat and rice yields showed positive relationships with the asynchronies of Phenylobacterium and 

Desulfovirga and with the asynchronies of Desulfovirga, Spartobacteria genera incertae sedis, Ohtaekwangia and Arenimonas, 

respectively. 【Conclusion】Nitrogen addition rate has a constant impact on soil microbial diversity in rice-wheat rotation 

during plant development, which changes microbial population asynchrony, and then improves certain functional 

complementation to increase crop yield. The results of this study can provide a scientific basis and practical guidance for 

regulating soil microbial communities to maintain high crop yield. 

Key words: Soil microbe; Asynchrony; Nitrogen fertilizer; Crop yield; Growth stage 

全球生物多样性的丧失威胁着生态系统功能与

服务的可持续发展[1-3]。诸多证据表明，物种多样性

的降低会对多种生态系统功能产生负面影响[4-5]。相

反，多样性更高的群落可长期支持更多样化的生态系

统功能[6-7]，这可能是因为不同物种在不同时间段内

可维持生态系统的多功能性和多服务性。例如植物群

落净生产力的维持[8]。随着时间的变化，同一群落中

具有不同生态位和生活史的物种，可能会出现不同的

多度动态变化 [ 9 - 1 0 ]。因此，生态学中引入异步性

（asynchrony）或同步性（synchrony）的指标来表征

物种之间多度随时间变化的状态。随着时间的推移，

物种多度不断波动，若物种间多度变化趋势一致，则

认为是同步变化；若种间变化趋势相反，认为是异步

变化。在某一生境中，整体生物群落在响应时间过程

中的环境变化时，可通过增强物种之间的异步效应来

对功能的稳定性产生积极影响，其原因是种群内不同 

物种对环境波动响应的方式或时间不同，从而使得群

落整体的波动减小并使得相关功能得到维持[11]。换言

之，执行相似功能的物种间多度随时间非同步动态变

化可维持群落整体功能的稳定。种群内不同物种间多

度动态异步变化的特征通常用种群异步性表征[12]。与

其他生态系统相似，伴随着土壤管理实践所导致的水

分、养分等环境因子的波动，当土壤生态系统中执行

相似功能的物种在随环境波动过程中，其相对丰度呈

现此起彼伏或此消彼长的状态，即其相对丰度变化高

度异步，则土壤的功能发挥仍能保持相对稳定[13-14]。

因此，种群异步性被认为是在环境扰动下维持土壤功

能稳定的主要因素之一[13-14]。然而，在农田土壤生态

系统中，对生物群落的研究通常集中在某个生育期或

时间点的采样，而忽略了系统的随时间变化的稳定

性。同时，以异步性表征的种群时间稳定性对生态系

统中作物生长或产量的影响研究尚鲜有报道。 
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土壤微生物群落在支持生态系统功能中起着关

键作用[15-16]，如：粮食生产、养分循环等[17]。土壤

微生物的多样性和群落组成可用于预测多种生态系

统功能，包括植物多样性、植物生产力、土壤碳同

化和养分循环等[18-22]。高的土壤微生物多样性有助

于完成凋落物复杂的降解过程，从而为植物生长提

供营养[23]。微生物多样性的增加还可降低病原体在

土壤中定殖的能力，有助于保持植物健康[24]。因此，

了解土壤微生物的多样性和群落组成在农业措施干

扰下的变化情况对保障农业持续、优质、高效生产至

关重要。然而，氮输入作为驱动土壤微生物群落变化

的重要因素之一，其对土壤微生物群落中种群异步变

化的影响尚未明确。氮添加对森林土壤微生物生物量

的负面影响在不同时间点上并不完全相同[25]，而另

一项研究则表明，草原土壤微生物群落组成对氮添加

的响应在多个时间点上是相似的[26]。众所周知，氮

肥施用是最为常见的农业管理措施，且在我国氮肥的

不合理施用现象仍普遍存在。氮素的投入可使植物和

土壤微生物解除了氮素限制，也可使它们对其他限

制资源的波动作出更强烈的反应，从而影响种群的

时间稳定性。然而，不同氮素输入管理对作物全生

育期过程中土壤微生物群落的动态影响仍未明确。

因此，需要进一步探明在农田生态系统中施氮水平

对土壤微生物种群异步性的影响及其与作物产量的

关系。 

稻麦轮作是长江下游区域典型的集约化农作制

度，是我国当前典型的高氮投入粮食生产系统。本

文采集了稻麦轮作体系中长期不同施氮水平下作物

关键生育时期（小麦季：小麦种植前、拔节期、孕

穗期、扬花期、成熟期；水稻季：水稻种植前、最

大分蘖期、拔节孕穗期、开花期、成熟期）的土壤

样品，使用高通量测序技术评估施氮水平对土壤微

生物群落多样性及组成的动态影响。鉴于研究中常

用亲缘关系最近的物种功能信息来预测扩增子测序

结果中物种的功能潜力，而属水平内所有物种具有

较近的亲缘关系，可以认为同一属水平内的所有物

种执行的功能具有高度的相似性。因此，本文通过

计算土壤微生物属水平内物种间相对丰度随作物

生育时期变化的异步性，来量化表征土壤微生物在

水稻 /小麦种植期间的异步动态变化情况。通过分

析施氮水平、微生物异步性和作物产量之间的关 

系，从作物生长期间微生物种群内相对丰度动态变

化角度探究施氮水平影响作物产量的土壤微生物

生态学机制，以期为维持作物稳产、高产提供科学

依据。 

1  材料与方法  

1.1  试验地概况 

田间试验于 2018 年 11 月至 2019 年 10 月在江

苏 省 如 皋 市 农 业 科 学 研 究 所 试 验 田 （ 32.44°N，

120.49°E）进行。试验田于 2010 年设立，供试土

壤为水稻土，耕层（0～20 cm）土壤基本理化性质

如下：土壤有机质 14.49 g·kg–1，全氮 1.52 g·kg–1，

有效磷 8.40 mg ·kg–1，速效钾 78.40 mg·kg–1，pH 

7.50。 

1.2  田间试验设计 

试验田为稻麦轮作系统，小麦品种为扬麦 16

号，水稻品种为杂交晚籼稻 Y 两优 3218。小麦季于

2018 年 11 月至 2019 年 6 月，施氮水平梯度设置：

0、50、100、200 和 300 kg·hm–2，氮肥分 3 次施用，

基肥︰拔节肥︰孕穗肥比例为 4︰3︰3。处理记为

N0、N50、N100、N200 和 N300，共 5 个处理，设

3 次重复，随机区组排列。小区面积为 50 m2（长 10 m，

宽 5 m），四周设保护行。水稻季于 2019 年 6 月至

2019 年 10 月，施氮水平梯度设置：0、90、180、

270 和 360 kg·hm–2，氮肥采用基肥︰分蘖肥︰促花

肥︰保花肥为 4︰2︰2︰2 的氮肥运筹模式分次施

用。处理记为 N0、N90、N180、N270 和 N360，共

5 个处理，设 3 次重复，随机区组排列。小区面积

为 50 m2（长 10 m，宽 5 m），每个小区单设排、进

水口，小区田埂用防水布覆盖，四周设保护行。试

验氮肥种类为尿素（含氮 46%）。 

1.3  土壤样品采集与处理 

在小麦季，分别于小麦种植前、返青期、拔节

孕穗期、扬花期和成熟期进行土壤样品采集；在水

稻季，分别于水稻种植前、最大分蘖期、拔节孕穗

期、开花期和成熟期进行土壤样品采集。采集时，

各小区使用采样器（直径为 2.5 cm）随机采取 5 个

0～20 cm 的耕层土芯，混合均匀后剔除石砾和植物

残根等杂质，过 2 mm 筛。过筛后土壤样品立刻用

于土壤基因组 DNA 的提取。 
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1.4  作物实际产量测定 

小麦成熟后，每个小区选取 4 m2 长势均匀的

小麦，田间晾晒脱粒，测定含水量，称重计算实

际产量。水稻成熟后，每个小区取 4 m2 长势均匀

的水稻，田间晾晒脱粒，测定含水量，称重计算

实际产量。  

1.5  高通量测序及序列分析 

称取 0.25 g 土壤，根据 DNA 提取试剂盒（MP 

Biomedicals，德国）操作说明提取土壤 DNA。细菌

16S rRNA 的扩增引物为 515-F（GTGCCAGCMGCC 

GCGGTAA）和 806-R（GGACTACNVGGGTWTCTA 

AT），PCR 扩增、文库准备及上机测序程序均委托

广 东 美 格基因 科 技 有限公 司 基于 Illumina Miseq 

PE250 平台完成。 

使用 FLASH 软件[27]及 UPARSE 操作流程[28]

对原始序列数据进行处理。（1）对每个样品的正、

反向序列进行拼接并命名；（2）去除序列质量分数

（Q 值）小于 20、长度小于 250 bp 的低质量序列、

重复序列以及单序列等劣质序列；（3）采用 97%阈

值生成操作分类单元（operational taxonomic unit，

OTU）；（4）通过比对 RDP 16S rRNA 数据库注释

每个 OTU 的分类信息，分类阈值为 80%；（5）将

每 个 样 品 的 序 列 数 抽 平 至 所 有 样 品 最 低 值 （ 38 

296）。微生物多样性的表征可采用多种指标，包括

均匀度、香农多样性和系统发育多样性等，而物种

丰富度被广泛使用且直观地描述微生物多样性[22]。

因此，本文使用物种丰富度，即每个样品中的 OTU

数量[22]表征微生物多样性。将同一个属内的所有物

种视为一个种群，使用相对丰度计算每个样品中属

分类水平内物种的微生物异步性 [12]，即小麦季/水

稻季从第一次采样时间点至最后一次采样时间点，

该属内所有物种之间随着生育时间的变化特征，计

算公式如下： 

 
2

2

1

1 1
S

i
i






  
  
 

          （1） 

 

式中，1-φ 为微生物属内物种间相对丰度的异步性，

σ2 为微生物群落中某一微生物属在一定时间内相对

丰度变化的方差，σi 为该微生物属内物种 i 在一定

时间内相对丰度变化的标准差，S 为微生物属中的

物种数量。异步性为 0 代表微生物属内物种波动完

全同步，异步性为 1 代表微生物属内物种波动完全

异步。 

1.6  数据统计与分析 

数据统计分析采用 Excel 2016、SPSS 25.0 和 R 

3.3.1 软件。采用方差分析（analysis of variance，

ANOVA）、T 检验和非度量多维尺度（non-metric 

multidimensional scaling，NMDS）分析施氮水平和

生育时期对土壤微生物群落的影响。采用线性回归

模型预测土壤微生物异步性与施氮水平及作物产量

的关系。显著性水平设定为 P <0.05。 

2  结  果  

2.1  施氮水平和生育时期对土壤微生物群落的

影响 

土壤微生物丰富度在小麦种植前显著高于拔节

期和孕穗期（图 1a）。小麦种植季土壤微生物丰富

度随着生育时期的推进，呈逐渐上升的趋势。在小

麦同一生育时期内，当施氮水平超过 100 kg·hm–2，

物种丰富度大多呈下降趋势。小麦生育时期可解释

70%以上物种丰富度的变异（图 1b），是土壤微生物

多样性的主要影响因子。土壤微生物丰富度在水稻

种植后有一定程度的上升（图 1c）。在水稻种植季

各个生育时期，当施氮水平为 180 kg·hm–2 时，微生

物物种丰富度基本维持在较高水平。生育时期和施

氮水平分别可解释 20%和 10%以上物种丰富度的变

异（图 1d），生育时期与施氮水平的交互作用可解

释 25%以上物种丰富度的变异。 

在小麦和水稻种植期间，土壤微生物群落均主

要 由 变 形 菌 门 （ Proteobacteria ）、 酸 杆 菌 门

（Acidobacteria）、拟杆菌门（Bacteroidetes）、绿弯菌

门（Chloroflexi）、疣微菌门（Verrucomicrobia）、硝

化螺旋菌门（Nitrospirae）、放线菌门（Actinobacteria）

和厚壁菌门（Firmicutes）组成（图 2a 和图 2b）。施

氮水平和生育时期分别可解释 9%和 41%小麦季微

生物群落组成的变异（图 2c），施氮水平和生育时

期分别可解释 11%和 26%水稻季微生物群落组成的

变异（图 2d）。 

2.2  施氮水平对土壤微生物异步性的影响 

基于施氮水平显著改变微生物整体群落的结果，  
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注：a. 小麦季微生物物种丰富度；b. 小麦季微生物物种丰富度的方差分析 c. 水稻季微生物物种丰富度 d.水稻季微生物物种丰

富度的方差分析。采用方差分析计算生育时期和施氮水平对土壤微生物多样性的影响程度。图 1a 和图 1c 中柱状图上不同小写字母

表示显著性 P <0.05；图 1b 和图 1d 中的显著性标注为 * P <0.05，** P <0.01，*** P <0.001。Note：a. Microbial species richness in wheat 

soil；b. ANOVA of microbial species richness in wheat soil；c. Microbial species richness in rice soil；d. ANOVA of microbial species richness 

in rice soil. The contributions of the growing stage and the N addition rate to microbial species richness were analyzed using ANOVA. In Fig. 
1a and Fig. 1c，the different letters above the columns indicate the significance at P <0.05，and in Fig. 1b and Fig. 1d，the significance is 

indicated by * P <0.05，** P <0.01，*** P <0.001. 

 

图 1  不同施氮水平下小麦/水稻各生育时期土壤微生物多样性变化 

Fig. 1  Change of soil microbial diversity in each growth stage of wheat/rice with different N addition rates  
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进一步分析施氮水平对小麦季/水稻季中功能更为相

似的微生物种群（即属）的影响。在小麦种植期间，

共检测到 87 个土壤微生物属，其中 9 个微生物属的

异步性与施氮水平存在显著的相关性（图 3a）。施氮

水 平 分 别 与 Phenylobacterium 、 Sphingomonas 、

Cyanobacteria GpI 、 Desulfovirga 、 Lacibacter 和

Terrimonas 属的种群异步性呈现显著正相关，而与

Nitrospira、Aridibacter 和 Armatimonadetes gp5 属的种

群异步性呈现显著负相关。在水稻种植期间，共检测

到 87 个土壤微生物属，其中 6 个土壤微生物属的种群

异步性与施氮水平存在显著相关性，其余微生物属未

检验到与施氮水平的显著相关性（图 3b）。施氮水平

分别与 Desulfovirga、Spartobacteria genera incertae 

sedis、Ohtaekwangia、Acidobacteria Gp7、Arenimonas

和 Niastella 属的种群异步性呈现显著正相关。 

2.3  土壤微生物异步性对作物产量的影响 

不同施氮水平下，小麦/水稻的实际产量如表 1

所示。在小麦季，3 种受施氮水平显著影响的微生

物属的种群异步性与小麦产量显著相关（图 4a）：

小麦产量分别与 Phenylobacterium 和 Desulfovirga

属的种群异步性呈正相关关系，而与 Nitrospira 属

的种群异步性呈负相关关系。在水稻季，4 个受施

氮水平显著影响的微生物属的种群异步性与水稻

产 量 显 著 相 关 （ 图 4b ）： 水 稻 产 量 分 别 与

Desulfovirga、Spartobacteria genera incertae sedis、

Ohtaekwangia 和 Arenimonas 属的种群异步性呈正

相关关系。 

3  讨  论   

微生物属水平分类的物种在进化亲缘关系上较

近，因此同一属分类的所有物种可能具有相似的功

能潜能，施氮水平提高对多个微生物种群异步性的

增强，有助于稳定作物生长期内相关功能，并贡献

于 稻 麦 产 量 的 提 升 ， 例 如 ， Phenylobacterium 和

Desulfovirga 属的种群异步性随施氮水平提高而提

高，且其异步性与小麦产量呈显著正相关关系；

Desulfovirga、Spartobacteria genera incertae sedis、

Ohtaekwangia 和 Arenimonas 属的种群异步性也随

施氮水平的增加而增强，且其异步性与水稻产量呈

显著正相关关系（图 3 和图 4）。同时，施氮水平

的提高也能降低一些微生物种群的异步性，而本研

究发现，上述种群的异步性与产量呈现负相关，这

说明，施氮措施能干扰某些不利于作物产量提升的

相关微生物功能的稳定性，从而进一步贡献于产量

提升。 

3.1  施氮水平对稻麦轮作各生育时期土壤微生物

群落的影响 

本研究发现，稻麦轮作体系中各关键生育时期

的土壤微生物多样性对施氮水平呈非线性响应（图 

1a 和图 1c）。当小麦季/水稻季中施氮水平分别在

100 和 180 kg·hm–2 时，各生育时期中微生物多样性

能维持较高水平（图 1a 和图 1c）。该发现证实了

农田生态系统中土壤微生物多样性对施氮水平的

非线性响应。结合在森林、草原生态系统中相似的 

表 1  不同施氮水平下小麦/水稻实际产量 

Table 1  The yield of wheat/rice with different N addition rate 

小麦季施氮梯度 

N addition rate of wheat 

/（kg·hm–2） 

小麦产量 

Yield of wheat 

/（kg·hm–2） 

水稻季施氮梯度 

N addition rate of rice 

/（kg·hm–2） 

水稻产量 

Yield of rice 

/（kg·hm–2） 

0 3 000±1 182 0 8 225±279 

50 5 467±301 90 10 823±1 115 

100 5 750±150 180 12 443±1 024 

200 8 350±477 270 13 057±332 

300 9 500±346 360 13 943±448 
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注：a. 小麦季微生物群落组成；b. 水稻季微生物群落组成；c. 小麦季微生物群落结构的 NMDS 分析；d.水稻季微生物群落结

构的 NMDS 分析。微生物群落组成的 NMDS 图中，显著性标注为 P <0.05，** P <0.01，*** P <0.001。Note：a. Composition of the microbial 

community in wheat soil；b. Composition of the microbial community in rice soil；c. NMDS of the microbial community in wheat soil；d. 

NMDS of the microbial community in rice soil. Nonmetric multidimensional scaling（NMDS）analysis of soil microbial composition. 

Significance is indicated by * P <0.05，** P <0.01，*** P <0.001. 

 
图 2  不同施氮水平下小麦/水稻各生育时期土壤微生物群落结构变化 

Fig. 2  Change of soil microbial composition in each growth stage of wheat with different N addition rates 
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图 3  微生物异步性与施氮水平的关系（a. 小麦季微生物异步性与施氮水平的关系；b. 水稻季微生物异步性与施氮水平

的关系） 

Fig. 3  Relationships between microbial asynchrony with N addition rate（a. Relationships between microbial asynchrony with N addition rate in 

wheat soil；b. Relationships between microbial asynchrony with N addition rate in rice soil） 



1678 土    壤    学    报 59 卷 

http://pedologica.issas.ac.cn 

 

 

图 4  稻麦产量与微生物异步性的关系（a. 小麦产量与微生物异步性的关系；b. 水稻产量与微生物异步性的关系） 

Fig. 4  Relationships between wheat/rice yield with microbial asynchrony（a. Relationships between log10（wheat yield）with microbial 

asynchrony；b. Relationships between log10（rice yield）with microbial asynchrony） 
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响应情况[29-30]，本研究进一步揭示了土壤微生物多

样性对施氮水平的非线性响应广泛存在于多种生

态系统中。氮添加可有效提升植物地下部生物量及

根系碳沉积量[31-32]，可能导致土壤中的碳资源增加

并进一步提升了土壤微生物的多样性。已有研究报

道土壤 pH 的降低会显著降低微生物多样性[33]，维

持长期的高施氮水平会导致土壤 pH 降低[34]，从而

导致微生物多样性对高施氮水平的负响应。本研究

还发现，施氮水平对各生育时期土壤微生物组成存

在显著的影响，施氮水平解释了约 10%小麦季或水

稻季微生物组成的变异（图 1b 和图 1d）。施氮水

平可通过改变氮素利用率直接影响微生物群落的

组成[35]，并通过改变土壤 pH 和植物生物量间接影

响微生物组成[36-38]。该发现强调了施氮水平对微生

物群落的调控作用。大部分已有研究的采样均集中

于系统的某单一时期 [21， 29， 35]，本研究发现施氮水

平对微生物群落的影响存在于作物各关键生育期

（图 2）。施氮水平对微生物群落的持续性影响可能

源于其对土壤性质及植物生物量的改变。土壤微生

物多样性与群落组成受到稻麦各生育时期的显著

影响，其中小麦季各生育时期间的差异显著高于水

稻季（图 1 和图 2），这可能是由于生育时期对微

生物群落的影响源自气候及资源可利用的变化[39]，

小麦季的气候变化相对水稻季的气候变化更为显

著。在本研究中，作物生育时期对土壤微生物的影

响大于施氮水平的影响（图 1b 和图 1d），说明需

要更多的动态监测研究去探明作物生育时期对土

壤微生物群落的影响机制。本研究发现了稻麦轮作

体系中土壤微生物多样性对施氮水平的非线性响

应，并证实了施氮对微生物群落的持续性影响。这

些结果指出了合理调控施氮水平以维持土壤微生

物多样性的必要性，并揭示了动态监测施氮对土壤

微生物群落影响的重要性，为采取合理施氮措施以

维持、提高作物产量提供了科学依据。 

3.2  土壤微生物异步性与稻麦产量的关系 

本研究发现，施氮水平显著改变了小麦季 /水

稻季中土壤微生物种群的异步性（图 3a 和图 4a）。

施氮水平对微生物异步性的影响可能是由于其对

微生物多样性的改变。土壤微生物的异步性与多样

性存在显著相关关系[13]。物种丰富度和密度的增加

可能导致物种间竞争的加剧，从而增加单个物种的

波动并进而改变了异步性[9-10]。施氮水平也可能通

过改变微生物物种的相对丰度来影响微生物异步

性。氮水平的提高会减轻生物群落的氮素限制从而

增加常见物种的丰度，改变生态系统中的物种优

势 [40]，进而影响了种群内异步性。施氮水平对微生

物异步性的影响在不同作物中存在差异性（图 3），

这可能是因为：（1）在不同气候条件下，同一种群

微生物对氮素的响应因气候环境的不同而不一致；

（2）不同植物物种种植下，土壤微生物种群丰度受

植物影响的程度不一致；（3）不同作物种植季，与 

施氮配合的栽培措施不一致。尽管如此，本研究明

确了作物的产量是受不同微生物种群异步性的影

响（图 4），这表明稻麦轮作体系中，限制不同作

物产量的土壤功能可能不一致，贡献于作物产量的

微生物种类要与作物种类相匹配。本研究虽未观

察到微生物多样性对作物产量的显著影响，但发

现了施氮水平对特定土壤微生物种群异步性的提

升作用，及种群异步性对作物产量提升的潜在作用

（图 3 和图 4）。例如，施氮水平的提高可同时增加

小麦和水稻季 Desulfovirga 属的种群异步性，并且

其 异 步 性 的 提 高 有 助 于 提 高 稻 麦 系 统 的 产 量 。

Desulfovirga 属在硫酸盐还原过程中起到关键作

用 [41]，Desulfovirga 属内异步性的提高可稳定该属

在 稻 麦 体 系 所 行 使 的 功 能 。 已 有 研 究 报 道

Arenimonas 属对反硝化过程有所贡献，其异步性的

提升可能优化水稻种植过程中的氮素供应形态，从

而有助于水稻产量的提升[42]。上述结果明确了采取

合理施氮水平以维持良好土壤功能的必要性，为通

过合理的施氮水平增强土壤微生物种群异步性以

促进稻麦产量的提升提供了直接证据，并进一步揭

示了土壤微生物关键种群的异步性可能是施氮水

平影响作物产量的潜在机制之一。 

4  结  论   

施氮水平对长期稻麦轮作中土壤微生物多样性

及组成产生了持续并显著的影响，进而可能改变土

壤微生物种群异步性并促进作物产量提高。稻麦轮

作体系中土壤微生物多样性对施氮水平存在非线性

响应。当施氮水平分别高于 100 和 180 kg·hm–2 时，

小麦季和水稻季的微生物多样性呈现下降趋势。施
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氮水平的提高增强了土壤微生物种群异步性，进而

有助于作物产量的提升。然而，需要进一步关注因

施氮而异步性降低却对作物产量有着正影响的种

群，综合运用其他耕作措施来提高它们的异步性，

以进一步维持农业生产过程中的功能稳定性。综上，

本文指出了在农田生态系统中长期动态监测施氮水

平对土壤微生物群落影响的必要性，并阐述了微生

物异步性是施氮水平影响作物产量的潜在机制之

一，为通过合理施氮来调控微生物区系种群随时间

的动态变化以维持、提升作物产量提供了理论基础

和科学依据。 
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