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摘  要：梨树整形修剪枝条是一类重要的生物质资源，将其粉碎后覆盖于树下土壤是资源化利用的有效途径。为了科学评估

梨树枝条粉碎覆盖对土壤理化性状及微生物群落结构的影响，采集了贵州毕节、河北昌黎、黑龙江哈尔滨、湖北枝江和河南

许昌 5 个不同纬度梨典型种植区梨园枝条覆盖 1～2 年后的土壤样品，检测了土壤基础理化特性及土壤细菌、真菌和原生生

物群落。结果发现，与不覆盖枝条的对照相比，总体而言覆盖能有效提高土壤有机质和有效磷含量，土壤细菌、真菌和原生

生物群落结构也发生了显著变化，但对群落多样性无显著影响；覆盖处理显著富集了土壤细菌中的变形菌门、酸杆菌门和真

菌中的担子菌门以及原生生物中的孔虫界和囊泡虫类等类群的相对丰度。进一步利用随机森林模型挖掘了不同采样点枝条覆

盖后的关键物种，模型预测准确率高达 94.44%，关键物种以细菌为主，包括 Acidibacter、Xanthobacteraceae、Nitrosomonadaceae

等与有机残体降解有关的微生物，还发现土壤有效磷含量是土壤微生物群落结构差异的主要驱动因子。相关研究结果初步评

估了梨树枝条覆盖对土壤养分和微生物组的影响，挖掘了潜在的关键微生物。 

关键词：梨修剪枝条；覆盖；土壤理化性状；微生物组；关键物种 
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Abstract: 【Objective】As a by-product of fruit tree shaping and pruning, pear branches are important biomass resources. The use 

of crushed branches for soil mulch under trees is one of the effective ways to utilize waste resources, which is conducive to 

increasing soil organic matter and improving soil fertility in pear orchards. 【Method】In order to assess the effects of short-term 

pear branch mulching on soil properties and structure of microbial community, soil samples were collected from five pear 

orchards in different latitudes (Bijie City of Guizhou Province, Changli City of Hebei Province, Harbin City of Heilongjiang 

Province, Zhijiang City of Hubei Province and Xuchang City of Henan Province) after 1-2 years of mulching. Soil basic 

physiochemical characteristics of the soil and the bacterial, fungal and protist communities were detected. 【Result】Results 

showed that the soil organic matter and available phosphorus content were significantly increased in pear branches mulching 

treatment in general, and the soil bacterial, fungal and protists community structure also changed significantly. Specifically, the 

mulching of pear branches significantly enriched the relative abundance of taxa such as Proteobacteria and Acidobacteria in 

bacteria, Basidiomycota in fungi, and Rhizaria and Alveolata in protists. The model prediction accuracy was as high as 94.44%, 

and the key species were mainly bacteria, including Acidibacter, Xanthobacteraceae, Nitrosomonadacee and other 

microorganisms related to the degradation of organic residues. Soil-available phosphorus content was found to be the main driver 

of variations in soil microbial community structure. 【Conclusion】The study preliminarily assessed the effect of pear tree branch 

mulching on soil nutrients and microbiome and excavated potential key microorganisms. The findings can serve as a reference for 

managing the health and fertility of orchard soils. 

Key words: Pear pruning branches; Mulching; Soil physicochemical properties; Microbial community; Keystone taxa 

梨是我国仅次于苹果、柑橘的第三大栽培果树，

根据联合国粮农组织 2019 年 1 月的最新统计数据

显示，截至 2017 年底我国梨栽培面积约 96 万 hm2 [1]。

枝条修剪整形是梨树栽培和管理的重要技术手段，

保证了树体营养的合理分配、果实产量和品质的提

升[2]。据估算，我国梨园每年修剪产生的枝条约 161

万～242 万 t[2]，其体积庞大，收集、运输、处理等

费工费时。随意弃置或焚烧等传统处理方式易污染

环境。梨树修剪枝条含有丰富的纤维素、木质素、

糖类、脂肪及各种无机养分[2]，是重要的农业资源。

修剪枝条的资源化利用已成为梨园生产管理的重要

内容之一。尽管果树枝条与菌剂、畜禽粪便等混合

堆肥技术不断发展[3]，但堆肥需要特定的处理场所，

堆置时间长、占用空间大，且枝条离田费工，在一

定程度上限制了其大规模推广应用。而将枝条粉碎

后直接覆盖还田成本低、操作简单，且可减少梨园

杂草生长，改善梨园土壤质量[4]。 

土壤表层覆盖果树枝条能够阻止阳光直射，降

低地表温度，减少水分蒸发，同时枝条腐解后的有

机碳等其他物质可增加土壤有机质和矿质养分，对

提升土壤质量具有重要意义[5-6]。研究表明，苹果枝

条夏季直接覆盖还田、冬季将枝条成段埋土覆盖还

田均有利于增加土壤有机质和矿质养分含量，提高

土壤酶活性[7]；冬季适量梨枝条粉碎覆盖还田能显

著提高梨园土壤矿质元素和有机质含量，有效改善

土壤酸化状况，增加土壤真菌数量及其相关土壤酶

活性，提高果实品质[8]。但果树枝条覆盖是否调控

了土壤中关键的微生物类群尚不得知。此外，研究表

明土壤中的原生生物（以原生动物为主）在影响土壤

微生物群落结构和养分转化上发挥关键作用[9]，是衡

量土壤质量的重要生物指标之一[10]。但果树枝条覆

盖是否调控了土壤中微生物群落（包括原生生物）
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尚未可知，土壤养分是否驱动了土壤微生物组结构

的变化也有待进一步研究。 

本研究选择国家梨产业技术体系 5 个示范县典

型梨园（贵州毕节、河北昌黎、黑龙江哈尔滨、湖

北枝江和河南许昌），研究不同地区梨树修剪枝条直

接覆盖对土壤微生物群落及土壤养分的影响，探究

梨树枝条覆盖对土壤微生物的影响是否存在普遍规

律，为枝条覆盖还田提供科学依据。本研究预期可

为调控梨园土壤微生态环境的土壤管理体系提供理

论指导。 

1  材料与方法 

1.1  样品采集 

2019 年 9 月 9 日—9 月 30 日，分别对国家梨产

业技术体系 5 个示范县的梨园土壤进行采样，地点

信息如下：贵州毕节（27°11' N，105°17' E）、河北

昌黎（39°42' N，119°5' E）、黑龙江哈尔滨（45°72' N，

126°57' E）、湖北枝江（30°17' N，114°7' E）和河南

许昌（33°54' N，113°42' E）。5 个地区梨园土壤理

化性质如表 1 所示。梨树品种均为当地的主栽品种，

冬剪时将梨树修剪枝条粉碎成 2～3 cm 的小段，直

接覆盖于梨树行间，覆盖量为 7 500 kg·hm–2，枝条

修剪时叶片已凋落，枝条覆盖年限为：毕节，2 年；

昌黎，2 年；哈尔滨，2 年；枝江，1 年；许昌，1

年。以不覆盖枝条为对照。每个梨园的枝条覆盖较

为均匀，管理方式较为一致，所以每个地点随机选

择 3 行覆盖和 3 行未覆盖枝条的树下采集土壤样品。

采集 0～5 cm 和 5～20 cm 土层土样考察覆盖对不同

深度土壤的影响。采样时先去除地表覆盖物，多点

采集不同土层土样，共获得 60 个土样，每个土样

500 g。采集的土样分为 3 份，一份直接保存于–80 ℃

冰箱用于提取土壤 DNA，检测土壤微生物组结构；

一份用于直接测定土壤 3NO -N- 和 +
4NH -N 含量；一份

风干磨细后测定土壤 pH、有机质、有效磷、速效钾

含量和土壤脲酶、蔗糖酶活性。 

表 1  梨园土壤理化性质 

Table 1  Soil physicochemical properties in peach orchards 

地点 

Site 

OM 

/（g·kg–1） 
pH 

EC 

/（mS·m–1） 

+
4NH -N  

/（mg·kg–1） 

3NO -N-  

/（mg·kg–1） 

AP 

/（mg·kg–1） 

AK 

/（mg·kg–1） 

贵州毕节① 64.60 7.01 65.68 0.03 1.67 4.13 377.5 

河北昌黎② 13.09 6.81 48.98 0.06 1.99 52.20 164.9 

黑龙江哈尔滨③ 42.67 7.21 55.71 0.06 1.60 48.41 559.3 

湖北枝江④ 18.77 6.15 72.28 0.50 2.37 59.09 395.0 

河南许昌⑤ 17.70 7.29 102.5 0.02 3.76 45.52 201.1 

注：OM：有机质，EC：电导率， +
4NH -N ：铵态氮， 3NO -N- ：硝态氮，AP：有效磷，AK：有效钾，下同。Note：①Bijie City，

Guizhou Province，②Changli City，Hebei Province，③Harbin city，Heilongjiang Province，④Zhijiang city，Hubei Province，⑤Xuchang 

city，Henan Province. OM：Organic matters，EC：Electrical conductivity， +
4NH -N ：Ammonium nitrogen， 3NO -N- ：Nitrate nitrogen，

AP：Available phosphorus，AK：Available potassium. The same below. 

 

1.2  土壤理化特性检测 

土壤 pH 利用混合电极 pH 计测定（PE-10，

Sartorious，德国）；土壤有机质采用油浴加热—重铬

酸钾容量法测定；土壤铵态氮和硝态氮利用流动分

析仪（Auto Analyzer 3，德国）测定；土壤有效磷采

用钼锑抗比色法测定；土壤速效钾利用 NH4OAc 浸

提—火焰光度法测定。 

1.3  土壤酶活性测定 

土壤脲酶和蔗糖酶活性测定方法分别参照微量

法土壤脲酶（S-UE）活性检测试剂盒和蔗糖酶（S-SC）

活性检测试剂盒（Solarbio，北京）中说明书。 

1.4  土壤 DNA 提取及扩增子测序 

参照 PowerSoil DNA 提取试剂盒（Mo Bio，

Carlsbad，CA，美国）说明书提取土壤 DNA，用

NanoDrop（ThermoScientific，Wilmington，DE，美

国）检测 DNA 的质量（A260/A280）和浓度。采用

引物 515F（5'- GTGCCAGCMGCCGCGGTA A - 3'）

和 806R（5'-GGACTA CHVGGGTWTCTAAT -3'）对
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细菌 16S rRNA 基因 V4 区进行 PCR 扩增[11]。采用

引物 ITS1（5'-CTTGGTCATTTAGAGGAAGTAA-3'）

和 ITS2（5'-GCTGCGTTCTTCATCGATGC-3'）扩增

真菌的 ITS 区域[12-13]。采用引物 V4_1f（CCAGC 

ASCYGCGGTAATWCC）和 TAReukREV3（ACTTT 

CGTTCTTGATYRA）对原生生物 18S rRNA 基因 

V4 区进行 PCR 扩增[14-15]。最终扩增用的上游引物

包括合适的 Illumina 接头、pad linker 及基因特异性

引物，下游引物包括 Illumina 接头、pad linker、基

因特异性引物及 6 nt barcode。PCR 包含 35 个循环，

扩增条件为：98℃ 1 min 预变性，98℃变性 10 s，

50℃退火 30 s，72℃延伸 30 s，72℃延伸 5 min。PCR

扩增产物使用 QIAquick PCR Purification Kit（QIAGEN，

德国）纯化，并使用 Qubit®2.0 Fluorometer（Invitrogen，

美国）对纯化产物定量，样品采用 Illumina MiSeq

平台进行测序（凌恩生物信息技术有限公司，上海）。 

1.5  序列处理 

扩增子测序结果采用 UPARSE 标准处理流程降

噪，利用 Mothur 软件对 UPARSE 处理获得的代表

序列和可操作分类单元（operational taxonomic unit，

OTU）表进行后续分析，具体方法参照 Gu 等[16]。

测序深度统一至序列数最少的样品的测序量。16S 

rRNA OTU 的分类经 RDP 16SrRNA classifier 比对

获得[17]，ITS OTU 分类利用 UNITE 真菌数据库进行

注释[18]，18S rRNA OTU 的分类经 PR2 数据库比对

获得[17]，确定分类地位，置信度阈值设为 80%。 

1.6  数据分析 

基于归一化的种水平物种丰度表，利用  R 

4.0.3 中 vegan 包进行基于 Bray-Curtis 相似性矩

阵的主坐标轴分析（principal co-ordinates analysis，

PCoA）；对土壤微生物群落结构进行置换多元方

差 分 析 （ permutational multivariate analysis of 

variance，PMANOVA），以评估覆盖与未覆盖处

理土壤微生物群落结构的差异。为挖掘枝条覆盖

土壤中的潜在关键微生物，采用 R 包 RandomForest

构建随机森林模型[19]。从本试验 60 个土壤样品

中随机选择 42 个样品建立模型选择丰度分别为

前 200 的细菌、真菌和原生生物的 OTU 组成一个

新的矩阵，在 OTU 水平上建立判别模型。其余

18 个样品用于验证模型的准确性。用十倍交叉验

证并重复三次以评估土壤微生物对于判定样品分

类的准确性。试验数据采用 Microsoft Excel 2013、

R 4.0.3 进行 ANOVA 方差分析、邓肯多重检验

（Duncan’s multiple range test，P≤0.05）的分析。 

2  结果与讨论 

2.1  梨树枝条粉碎覆盖对土壤养分及酶活性的影响 

本研究首先比较了梨树修剪枝条粉碎覆盖与对

照处理不同土层的土壤 pH、铵态氮、硝态氮、速效

钾、有效磷、有机质以及蔗糖酶和脲酶活性等理化

特性，结果如图 1 所示。梨树修剪枝条覆盖对土壤

理化特性的影响存在地区差异，如昌黎、哈尔滨和

枝江点的土壤 pH 在覆盖处理中更高，但毕节点处

理之间无显著差异，许昌点则呈现相反趋势。总体

而言，枝条覆盖可提高土壤有机质含量，昌黎、哈

尔滨、枝江点差异显著；提高土壤有效磷含量，昌

黎、哈尔滨和许昌点差异显著；显著提高枝江点速

效钾含量。覆盖后哈尔滨和枝江点土壤蔗糖酶和脲

酶活性均显著提高。不同深度土层相比较，0～5 cm

土层中硝态氮、有机质、蔗糖酶较高。大量研究表

明土壤表层的有机覆盖物经微生物分解后直接进入

土壤，从而增加土壤有机碳的固存[20]。矿质养分在

地区间、土层间及覆盖处理间无一致变化趋势与修

剪枝条生长年限、矿质养分含量和木质素含量有关，

也与覆盖年限、当地气候条件有关。研究表明，梨

树剪枝中的氮、磷、钾含量均随枝条生长年限的增

加而降低[2]。同时，不同地区特殊的气候，如温度、

降水等影响枝条降解速率[21-22]。因此，为了更有效

利用修剪枝条以提升果园土壤的肥力，仍需要评估

不同生长年限枝条、不同覆盖量以及不同环境因素

对梨树枝条覆盖后土壤理化性状的影响。 

2.2  梨树枝条粉碎覆盖对土壤微生物群落结构和

多样性的影响 

为了探究枝条覆盖对土壤微生物群落的影响，

采用扩增子测序对土壤细菌、真菌及原生生物群落

进行研究。首先分析土壤细菌、 真菌及原生生物群

落的结构（PCoA 分析），结果如图 2 所示。相较于

对照处理，覆盖枝条后显著影响土壤细菌、真菌和

原生生物群落结构，且 5 个采样点基本呈现一致趋

势。覆盖梨树枝条后，哈尔滨地区不同土层土壤的

细菌群落、毕节和枝江不同土层土壤的原生生物群 
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注：ns 表示差异不显著；*、** 、***和****分别表示在 P < 0.05、P < 0.01、P < 0.001 和 P < 0.0001 的水平上有显著的差异；n=9。

图中的缩写如下：BJ，毕节；CL，昌黎；HR，哈尔滨；ZJ，枝江；XC，许昌；SC：蔗糖酶，UE：脲酶；CK：对照（不覆盖枝条），

Mul：枝条覆盖处理。下同。Note：ns，no significant；*，**，*** and **** indicate statistical significance at P < 0.05，P < 0.01，P < 0.001 

and P < 0.0001 levels；n=9（Duncan’s Multiple Range Test）；BJ for Bijie City，CL for Changli City，HR for Harbin City，ZH for Zhijiang 

City，XC for Xuchang City. SC：Saccharase，UE：urease. CK：control（no mulching），Mul：mulching. The same below.  

 
图 1  梨树枝条粉碎覆盖对不同土层的土壤理化特性和土壤酶活性的影响 

Fig. 1  Effects of pear pruning branches mulching to the physicochemical properties and soil enzyme activities at different soil depths 
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注：Sd：土壤深度，T：处理。 Note：Sd：Soil depth，T：Treatment. 

 
图 2  梨树枝条粉碎覆盖对土壤微生物群落结构的影响（主坐标分析（PCoA）） 

Fig. 2  Effects of pear pruning branches mulching to the structure of soil microbial communities（principal co-ordinates analysis，PCoA） 

落在统计学上有显著差异。本研究还比较了同一果

园不同土层中土壤微生物群落的差异，结果发现 0～

5 cm 和 5～20 cm 之间无显著差异，未来研究可关

注覆盖后结合秋施基肥对中下层土壤（20 cm 以下）

的影响，因为表层土壤和底层土壤中的微生物对土

壤生态系统的功能同等重要[23-24]。 

以香农指数为例，比较不同地点覆盖梨树枝条

对土壤微生物群落 α 多样性的影响，如图 3 所示，

覆盖梨树枝条对土壤细菌、真菌和原生生物群落多

样性的影响无一致趋势，如显著增加了枝江地区的

细菌群落、毕节和枝江地区的原生生物群落的香农

指数；降低了许昌地区的细菌群落、哈尔滨地区的

真菌群落和昌黎地区的原生生物群落的香农指数；

但对大多数采样点的细菌、真菌和原生生物群落无

显著影响。说明梨树枝条覆盖尚未对土壤微生物群

落多样性形成明显的影响，可能与覆盖的年限较短

（1～2 年）以及不同地区特定的环境气候有关。土

壤中丰富的微生物参与了覆盖枝条的分解转化，与

土壤质量和肥力密切相关[25]。本研究发现覆盖枝条

显著改变了土壤微生物群落结构，但对大部分地区

微生物多样性无显著影响（图 3）。这可能是因为枝

条富集了具有分解木质纤维素能力的微生物类群，

使土壤中的微生物趋同。 

2.3  梨树枝条粉碎覆盖对土壤微生物群落物种组

成的影响 

对 5 个采样点梨树枝条覆盖与对照处理土壤细

菌、真菌和原生生物在门水平的物种组成进行了差

异比较。细菌群落中，以变形菌门为优势物种，其

丰度在不同处理中波动变化，但总体上梨树枝条覆

盖处理中变形菌门的相对丰度高于对照处理；酸杆 
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图 3  梨树枝条粉碎覆盖对土壤微生物群落多样性的影响 

Fig. 3  Effects of pear pruning branches mulching on the diversity of soil microbial communities 

菌门和放线菌门为次优物种，除了 HE 和 XC 两个

地区，其他三个地区中酸杆菌门在覆盖处理中的相

对丰度高于对照，而放线菌门在对照处理中更高（图

4a）。真菌群落中，以子囊菌门为绝对的优势菌门，

除了枝江点，其他 4 个采样点的覆盖处理中的子囊

菌门相对丰度均低于对照处理；其次为担子菌门，

同样除了枝江地区，其他 4 个采样点的覆盖处理中

担子菌门的相对丰度均高于对照处理（图 4b）。原

生生物群落中，后鞭毛生物为优势物种，对照处理

略高于覆盖处理；其次为有孔虫界和囊泡虫类，二

者在梨树枝条覆盖处理中的相对丰度略高于对照处

理（图 4c）。本研究发现同一采样点梨树枝条覆盖

与对照处理间土壤微生物群落结构和组成的差异小

于不同采样点间的差异（图 4）。这可能是因为不同

地区复杂的生物和非生物因素共同塑造了特定的土

壤微生物群落。综上所述，梨树枝条覆盖影响了 4

个地区的土壤微生物群落组成，以及其中一些物种

（门水平）的相对丰度，进而可能影响土壤养分转化

和利用效率。 

2.4  基于物种组成的随机森林分析模型精准预测

梨树枝条覆盖处理的微生物群落 

为了探究能否利用土壤微生物作为生物标记菌

预测样品来自枝条覆盖还是对照处理，利用机器学

习的随机森林方法分析两组处理的土壤微生物组。

从交叉验证误差曲线可以看出，当使用 60 个 OTU

时，模型曲线的错误率趋于稳定，故选择对模型重

要性最高的前 60 个 OTU 作为生物标记菌（图 5a）。

如图 5b 所示，展示了重要性前 30 的物种，这些生

物标记菌中以细菌和真菌为主，具体分类信息见表

2。30 个关键物种中有 20 个物种在梨树枝条覆盖处

理中的丰度显著高于对照，8 个显著低于对照，2 个

无显著差异。细菌以变形菌门为主（13 个），且属

于变形菌门的所有物种在覆盖处理中的丰度均显著

高于对照，包括 Acidibacter、Xanthobacteraceae、

Nitrosomonadaceae 等，说明这些菌株受梨树枝条

覆盖的正向驱动，这些细菌可能是降解枝条的潜

在微生物。Fu 等 [26]发现 Acidibacter 在施用菜籽饼

和绿肥的土壤中显著富集，促进了秸秆的降解，

指示了土壤养分变化。有研究表明在秸秆还田土壤

中 Xanthobacteraceae 和 Nitrosomonadaceae 丰度与土

壤有机碳含量呈正相关 [27]；而 Nitrosomonadaceae

可促进铵态氮向硝态氮转化，加速秸秆分解 [28]。

与前人研究中发现秸秆类有机物的降解过程以真

菌为主导 [29-30]不同，本研究挖掘了一些与枝条降  
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图 4  梨树枝条粉碎覆盖对土壤微生物群落门水平物种组成的影响（a. 细菌群落物种组成，展示了丰度前 9 的细菌门的

相对丰度；b. 真菌群落物种组成，展示了丰度前 8 的真菌门的相对丰度；c. 原生生物物种组成，展示了丰度前 9 的原生

生物门的相对丰度） 

Fig. 4  Effects of pear pruning branches mulching on the composition of soil microbial communities at the phyla level（a. relative abundances of 

top 9 bacterial phyla；b. relative abundances of top 8 fungal phyla；c. relative abundances of top 9 protist phyla） 

解有关的细菌资源，未来有望应用于梨树枝条堆

肥 的 研究中。真菌以子囊菌门为主（8 个），包括

Gibellulopsis、Phialophora、Podospora 等，但不同

处理中的丰度无一致变化。在该模型中，原生生物

的贡献相对较小，说明短期的梨树枝条覆盖对土壤

原生生物的影响不明显。 

随机森林根据自助采样方法，对于每个决策树

大约三分之二的样本用于训练，另外三分之一的样

本作为袋外数据用于性能评估和计算袋外数据误

差。经优化后的袋外预测误差（out-of-bag estimate of 

error rate）减小至 2.38%，说明显示分类器模型的精

准度很高，可有效识别两类分组。用建模之外的 18

个样品验证模型的准确性（图 5c），其中来自对照

处理的 9 个样品均被准确预测，而覆盖处理的 9 个

样品仅有 1 个预测错误，准确率高达 94.44%。利用

该分类模型可较为精准地根据关键物种的丰度预测

样品来自覆盖还是对照处理，说明梨树枝条覆盖后

的土壤中一些重要的生物标记菌在不同采样点具有

较高的一致性。 

2.5  土壤理化特性对土壤微生物群落组成的影响 

冗余分析（redundancy analysis，RDA）发现土

壤理化特性和土壤酶活等因子均显著影响细菌、真

菌和原生生物的群落结构（图 6，置换检验，P = 

0 . 0 0 1 ）。 细 菌 群 落 的 第 一 和 第 二 轴 分 别 解 释 了

39.13%和 23.72%的变异度，真菌群落的第一和第二

轴分别解释了 32.07%和 27.23%的变异度，原生生

物 群 落 的 第 一 和 第 二 轴 分 别 解 释 了 3 7 . 6 0 % 和

18.61%的变异度。从图中可以看出，不同采样点和

覆盖处理微生物群落之间有明显的聚类，说明采样

点和枝条覆盖均显著影响了土壤的细菌、真菌和原

生生物群落结构。进一步分析土壤理化因子对土壤

细菌、真菌和原生生物群落的影响，结果发现不同

采样点有不同的主导因素，如毕节梨园的细菌和原

生生物群落主要受土壤有机质含量的影响，枝江梨 
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注：对梨树枝条覆盖和不覆盖下土壤微生物组（共 60 个样品）在 OTU 水平进行了分类。a. 十折交叉验证错误率；b. 随机森林分类

模型中生物标记菌按照对模型准确度的重要性由高到低排序，展示重要性排前 30 的生物标记菌；c. 利用随机森林分类模型对覆盖与

不覆盖做分类预测。该模型基于土壤微生物组成判断样品的来源，上方样品（灰色方块）为对照组，下方样品为枝条覆盖处理，其

中灰色表示样品来源被预测为对照土壤，黑色则是预测为枝条覆盖处理的土壤。Note：The soil microbiome（60 samples in total）with 

or without mulching pear branches was classified at the OTU level. a. error of 10 fold cross validation. b. the biomarkers in the random forest 
classification model were sorted in order of importance to the accuracy of the model，and the top 30 biomarkers were displayed. c. the random 

forest classification model was used to make classification predictions for mulching and no mulching treatments. The model determines the 
source of the sample based on the soil microbial composition. The upper samples（square in grey）are the control（without mulching）. The 

lower samples are mulching treatment，of which the grey color indicates that the sample is predicted to be the control soil，and the black color 

indicates that the sample is predicted to be the mulched soil. 

 
图 5  基于土壤微生物组的随机森林分类模型精准预测梨树枝条粉碎覆盖下土壤微生物的关键物种 

Fig. 5  Random-forest classification model precisely predicted the keystones in soil microbial communities under pear pruning branches 
mulching 

表 2  梨树枝条粉碎覆盖后土壤中微生物的关键物种信息 

Table 2  Information of the keystones in soil microbial communities under pear pruning branches mulching 

OTU 
分类 

Class 

门 

Phylum 

科属 

Family/Genus 

丰度变化（与对照相比） 

Abundance change（compared to control）

B_OTU26 细菌 Proteobacteria Myxococcales ↑ 

B_OTU59 细菌 Proteobacteria Nitrosomonadaceae ↑ 

B_OTU150 细菌 Proteobacteria Acidibacter ↑ 

B_OTU50 细菌 Proteobacteria Xanthobacteraceae ↑ 

B_OTU12 细菌 Proteobacteria Nitrosomonadaceae ↑ 

B_OTU107 细菌 Proteobacteria Acidibacter ↑ 

B_OTU34 细菌 Bacteroidetes Microscillaceae ↑ 

F_OTU57 真菌 Ascomycota Gibellulopsis ↓ 

B_OTU25 细菌 Nitrospirae Nitrospira ↓ 
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续表 

OTU 
分类 

Class 

门 

Phylum 

科属 

Family/Genus 

丰度变化（与对照相比） 

Abundance change（compared to control）

B_OTU22 细菌 Proteobacteria Acidibacter ↑ 

B_OTU100 细菌 Proteobacteria Haliangium ↑ 

P_OTU140 原生生物 Opisthokonta Chaetomium ↑ 

B_OTU4 细菌 Proteobacteria No rank ↑ 

F_OTU72 真菌 Ascomycota Phialophora ↑ 

B_OTU127 细菌 Proteobacteria Altererythrobacter ↑ 

F_OTU56 真菌 Ascomycota Gibellulopsis ↓ 

F_OTU86 真菌 Ascomycota Podospora ↓ 

F_OTU1 真菌 Ascomycota Phialophora ↑ 

F_OTU44 真菌 Ascomycota Pyrenochaetopsis ns 

P_OTU43 原生生物 Opisthokonta Sordariomycetes ↑ 

F_OTU147 真菌 Ascomycota Gibellulopsis ↓ 

F_OTU115 真菌 Ascomycota Phialophora ↑ 

P_OTU210 原生生物 Chlorophyta Protosiphon ↓ 

B_OTU196 细菌 Actinobacteria Nocardioides ↓ 

F_OTU228 真菌 Mucoromycota Mortierella ↓ 

B_OTU33 细菌 Proteobacteria No rank ↑ 

B_OTU99 细菌 Acidobacteria No rank ↑ 

F_OTU38 真菌 Basidiomycota Coprinopsis ns 

B_OTU42 细菌 Proteobacteria Acidibacter ↑ 

B_OTU126 细菌 Proteobacteria Myxococcales ↑ 

注：↑、↓、ns：表示该物种的丰度在覆盖处理中显著高于、低于对照处理以及二者之间无显著差异。Note：Up-arrow and 

down-arrow denote to the relative abundance of microbial taxa under mulching condition was significantly higher or lower than no mulching，

respectively. ns denotes no significance. 
 

园的细菌和真菌群落主要受铵态氮影响。整体而言，

pH 和有效磷（AP）是影响不同梨园土壤细菌群落

的 2 个主导因子（pH：F = 10.98，P < 0.001；有效

磷：F = 8.73，P < 0.001）；有效磷（AP）和速效钾

（AK）是影响土壤真菌群落的 2 个主导因子（有效

磷：F = 10.97，P < 0.001；速效钾：F = 7.70，P < 0.001）；

有效磷（AP）和 pH 是影响土壤原生生物群落的 2 个

主导因子（有效磷：F = 9.61，P < 0.001；pH：F = 5.21，

P < 0.001）。而梨树枝条覆盖处理显著增加了土壤有机

质、有效磷、速效钾等养分的含量，可能进一步影响

了覆盖土壤中的微生物群落组成和结构。 

结果还发现土壤速效磷对土壤微生物群落的影

响最显著（图 6）。研究表明相较于其他覆盖物，果

树枝条覆盖可减少土壤磷的流失[31]，土壤有效磷含

量增加[32]。本研究也发现 3 个采样点（昌黎、哈尔

滨、许昌）中覆盖梨树枝条后显著提高了土壤有效

磷的含量（图 1），土壤中活化的磷可能进一步影响

了梨园土壤的微生物群落。前人研究表明土壤中添

加磷可增加土壤微生物生物量，改变土壤微生物群

落组成[33-34]，与本文结果一致。土壤中磷的可利用

性也可改变土壤真菌结构及其与木质纤维素降解相

关酶的活性[35]，该部分结果有待进一步探究。 

进一步通过斯皮尔曼相关性分析探究梨粉碎枝

条处理中，富集的土壤微生物类群（OTU 水平）与

土壤理化特性之间的相关性，相关性系数 r > 0（正

相关）且 P<0.05 的结果如图 7 所示。结果表明，土

壤有机质含量与细菌 B_OTU34（Microscillaceae 属，

r = 0.62）和真菌 F_OTU38（Coprinopsis 属，r = 0.60） 
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图 6  土壤微生物群落与土壤理化特性的冗余分析（RDA）（a. 细菌群落；b. 真菌群落；c. 原生生物群落） 

Fig. 6  Redundancy analysis（RDA）of the microbial communities and soil physicochemical properties（a. bacterial community；b. fungal 

community；c. protist community） 

 

图 7  梨树枝条粉碎覆盖处理下土壤微生物群落（OTU 水平）与土壤理化特性的斯皮尔曼相关性 

Fig. 7  Spearman correlations between soil microbial community（OTU level）and physicochemical properties under pear pruning branches 

mulching 

相对丰度相关性较强，土壤 pH 和土壤脲酶活性与

细菌 B_OTU4（Proteobacteria 门，r = 0.55 和 0.61）

相对丰度相关性较强，而土壤有效磷含量与真菌

F_OTU1（Phialophora 属，r = 0.56）相对丰度具有

较好的相关性。土壤有机质含量与细菌 B_OTU34

相关性最强。 

3  结  论 

本研究初步评估了梨树枝条覆盖对土壤的影 

响，发现覆盖在土壤表层的粉碎梨树枝条增加了土

壤有机质含量；由于覆盖时间较短，对土壤微生物

群落多样性无显著影响，但改变了细菌和真菌群落

结构，土壤有机质与 Microscillaceae 属类群细菌的

相关性最强。未来还需增加样品采集数量和覆盖地

区，进一步评估不同地区梨树枝条覆盖对土壤物理、

化学、生物等性质影响的规律。此外，覆盖枝条对

果实产量和品质的影响还有待随覆盖年限递增持续

追踪，其影响的机制也有待进一步探究。总体而言，

本研究解析了参与梨树枝条降解和养分转化一些重

要的潜在关键细菌和真菌类群，为未来筛选高效降

解梨树枝条的微生物菌株提供了方向理论依据。 
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