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摘 要：土壤细菌群落特征是土壤质量的重要评价指标。目前，设施栽培模式对微生物学性质的影响仍然不明。明晰

土壤细菌群落和功能对设施栽培的响应对于设施土壤的可持续利用具有重要的指导意义。对宁夏回族自治区 67 个

设施-大田配对土壤样品进行比较分析，基于扩增子测序技术研究设施栽培对土壤细菌群落多样性、组成、种间互作

和构建过程等的影响，旨在揭示集约化设施栽培下土壤细菌群落的变化规律及其主要影响因素。结果表明：相较于

大田，设施栽培细菌数量、多样性指数（Shannon）、丰富度指数（ACE）和均匀度指数（Pielou）分别增加了 63.3%、

3.20%、11.4%和 1.69%。设施栽培显著改变土壤细菌群落结构，冗余分析（RDA）表明有效磷、pH、电导率是影响

细菌群落结构的主要环境因子。pH、有效养分含量等土壤理化因子显著影响设施土壤细菌群落的组成，气候因子中

年均降水、年均温显著影响大田土壤细菌群落的组成。门水平上，设施土壤中浮霉菌门和厚壁菌门的相对丰度显著

增加，芽单胞菌门和黏球菌门的相对丰度显著降低；属水平上，设施土壤显著富集了芽孢杆菌属、假单胞菌属等优

势属。共现网络分析表明，大田土壤细菌互作网络的边、平均度、聚类系数、模块化程度分别高于设施土壤 10.8 倍、

11.0 倍、36.8%、1.78 倍，设施栽培显著降低了土壤细菌网络的复杂性和模块化程度。利用原核生物功能注释数据

库（FAPROTAX）进行功能预测表明，设施栽培显著增加了碳、氮等元素循环及病原菌有关的细菌功能类群的相对

丰度。设施土壤细菌群落距离衰减关系弱于大田土壤，其群落构建受确定性过程影响较大，扩散受到的限制高于大

田土壤。综上，宁夏设施栽培显著改变了土壤细菌群落的多维度特征。本研究可为促进当地设施土壤可持续利用提

供理论参考。 

关键词：设施栽培；大田土壤；土壤细菌群落；土壤生态功能；土壤理化性质 

中图分类号：S154.3        文献标志码：A       

 

Effects of Facility Cultivation Pattern on Soil Bacterial Community in Ningxia Region 

 

SUN Yinqinqin1, YAN Yuanyuan1, QU Jisong2, ZHANG Lijuan2, ZHU Qiannan2, ZHAO Jun1,3,4, ZHANG 

Jinbo1,3,4, CAI Zucong1,3,4, HUANG Xinqi1,3,4† 

(1. School of Geography, Nanjing Normal University, Nanjing 210023, China; 2. Institute of Horticulture, Ningxia Academy of Agriculture 

and Forestry Science, Yinchuan 750002, China; 3. Engineering Research Center for Soil Utilization and Agricultural Sustainable 

Development of Jiangsu Province, Nanjing 210023, China; 4. Collaborative Innovation Center for the Development and Utilization of 

Jiangsu Geographic Information Resources, Nanjing 210023, China) 

                                                        
 国家自然科学联合基金重点支持项目（U21A20226）资助  Supported  by  the National Natural Science Foundation of China (No. 

U21A20226) 

† 通讯作者 Corresponding author，E-mail：xqhuang@njnu.edu.cn 

作者简介：孙殷沁沁（2001—），女，江苏盐城人，硕士研究生，主要从事土壤微生物研究。E-mail: yqqsun@njnu.edu.cn 

收稿日期：2023-12-07；收到修改稿日期：2024-03-28；网络首发日期（www.cnki.net）： 



土 壤 学 报 

Acta Pedologica Sinica 

http://pedologica.issas.ac.cn 

 

Abstract:【Objective】Soil bacterial community characteristics are important indicators of soil quality, however, little is 

known about the effects of facility cultivation on soil microbiological properties. Thus, clarifying the responses of soil 

bacterial community and functions to facility cultivation is of significance for the sustainable utilization of facility soil.

【Method】To reveal the change of soil bacterial community under intensive cultivation and its main influencing factors, 

this study collected and analyzed 67 facility-open field paired soil samples in Ningxia region. Based on amplicon sequencing 

technology, the effects of facility cultivation on soil bacterial community diversity, composition, interspecific interaction, and 

assembly process were investigated.【Result】The results showed that compared with the open field soil, the number of 

bacteria, Shannon, ACE, and Pielou indices of the bacterial community increased by 63.3%, 3.20%, 11.4%, and 1.69%, 

respectively. The facility cultivation significantly changed the soil bacterial community structure. Redundancy analysis (RDA) 

showed that the content of available phosphorus, pH, and electrical conductivity were the main environmental factors 

determining bacterial community structure. Physicochemical parameters such as pH and soil available nutrient contents 

significantly affected the bacterial community composition of the facility soil, and the climatic factors including annual 

average precipitation and annual average temperature significantly affected the bacterial community composition of the open 

field soil. At the phylum level, the relative abundances of Planctomycetes and Firmicutes increased significantly, while the 

relative abundances of Gemmatimonadetes and Myxobacteria decreased significantly in the facility soil. At the genus level, 

the dominant genera such as Bacillus and Pseudomonas were enriched in the facility soil. Co-occurrence network analysis 

showed that the edge, average degree, clustering coefficient, and modularization degree of the bacterial network in the open 

field soil increased by 10.8 times, 11.0 times, 36.8%, and 1.78 times compared to those in the facility soil, respectively. Also, 

facility cultivation significantly reduced the complexity and modularization degree of the soil bacterial network. Functional 

prediction using the Functional Annotation of Prokaryotic Taxa (FAPROTAX) database showed that facility cultivation 

significantly increased the relative abundance of carbon, nitrogen, and other element cycles and bacterial functional groups 

related to pathogenic bacteria. The distance decay relationship of the bacterial community in the facility soil was weaker than 

that in the open field soil. The community assembly was greatly affected by the deterministic process and the diffusion 

limitation was higher in the facility soil compared to that in the open field soil.【Conclusion】Collectively, facility 

cultivation in Ningxia region significantly changed multiple properties of the soil bacterial community. These results can 

provide theoretical guidance for the sustainable utilization of local facility soil. 

Key words: Facility cultivation; Open field soil; Soil bacterial community; Soil ecological function; Soil physicochemical 

properties 

 

集约化设施栽培具有充分利用土地资源、挖掘生长条件潜能、获得高产量和高效益等特点。在我国

耕地资源紧张的现状下，发展设施农业已成为我国农业增效和农民增收的重要途径。目前，我国设施栽

培面积已超过 400 万 hm2[1]，其规模和效益日益凸显。宁夏回族自治区日照时间长、昼夜温差大、干旱

少雨，素有“塞上江南、鱼米之乡”的美誉，具有发展设施农业得天独厚的优势。截至 2021 年，宁夏

地区蔬菜栽培面积 19.74 万 hm2，其中设施蔬菜栽培面积 3.71 万 hm2，已成为我国“冬菜北上、夏菜南

下”和无公害、绿色蔬菜的重要生产基地[2]。 

设施栽培具有施肥量大和复种指数高等特点，时常导致土壤盐渍化、养分富集和比例失衡等问题，

对土壤的理化性质和微生物学性质具有重要影响[1]。Ti 等[3]研究表明设施栽培大量氮肥的投入显著增加

了土壤氮素含量，造成土壤酸化等问题；Ammari 等[4]研究表明设施栽培灌溉和施肥过量且排水不良导致

土壤盐分累积，从而导致土壤电导率显著增加，对作物产生不利影响；Wang 等[5]研究发现设施栽培管理

措施导致重金属累积，且镉是土壤中主要的重金属污染物。上述研究均表明设施栽培已显著引起土壤理

化性质的变化。此外，诸多研究已揭示农田、草地、林地、森林等土地利用类型对土壤微生物学性质产

生重要影响[6-7]，但农田系统中设施栽培模式对土壤微生物学性质的影响仍然不明，导致对设施栽培大力

发展背景下的土壤质量变化认知不足。因此，充分认识设施栽培模式下土壤微生物学性质的变化及原因，
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对现代设施农业的健康与可持续发展意义重大。 

土壤微生物作为土壤生态链中的关键组成部分，在土壤养分转化循环、促进植物抗逆境胁迫以及维

持植物健康等方面具有重要作用，是土壤可持续生产力的重要影响因素之一[8]。Xiao 等[9]研究发现水稻

土壤微生物具有自养固氮的遗传潜力，并且自养土壤微生物可固定大气中的 CO2，在提高土壤有机碳库

累积中起着关键作用。Fan 等[10]研究发现关键微生物种群的多样性与土壤多功能基因和作物产量之间呈

正相关关系，在维持土壤功能和作物产量方面具有重要作用。Li 等[11]研究发现根际土壤竞争互作微生物

群落可产生更多的抑菌物质，或者充分占据根际有限的生态位，从而有效抑制病原菌的入侵，抑制土传

病害爆发，促进植物健康生长。细菌在土壤微生物中占有绝对的数量优势，可调节土壤结构和肥力、养

分利用效率、植物生长发育等。土壤细菌多样性、群落组成和结构等可作为土壤质量的重要指标。本研

究对宁夏回族自治区 67 个设施-大田配对土壤样品进行了比较，基于扩增子测序技术研究了设施栽培对

细菌群落多样性、组成、种间互作、构建过程等的影响，以期阐明集约化设施栽培下土壤细菌群落的变

化规律及其主要影响因素，为当地设施土壤生态功能优化和设施农业的可持续发展提供理论指导。 

1 材料与方法 

1.1 土壤样本采集 

供试土壤采自宁夏回族自治区的吴忠市、中卫市和银川市（图 1），该地区属温带大陆性干旱半干旱

气候，年均温为 8.2~9.5 ℃，平均 9.0 ℃，年均降水为 194.6~322.7 mm，平均 232.1 mm。选择典型设施

栽培区域，采集设施（主栽番茄和黄瓜，年限介于 3~20 年）及其邻近大田（小麦-玉米轮作）配对土壤

样本，包含设施土壤样品 52 个，大田土壤样品 15 个。采样时，使用直径为 2.5 cm 的土钻，按 S 型采样

法以每公顷 150 个样点的密度采集 0~20 cm 土壤，混匀后作为一个土壤样品，用无菌袋密封尽快运回实

验室进行处理和分析。挑拣土壤中石块、植物残体等杂质，过 2 mm 筛并充分混匀后，取一部分保存于

4 ℃用于测定土壤各理化指标，另一部分保存于-80 ℃用于提取土壤 DNA。 

 

图 1 采样点位置图 

Fig. 1 Location of sampling sites 

1.2 理化性质测定 

土壤 pH 和电导率（Electrical conductivity, EC）分别使用 S220K pH 计（Mettler，瑞士）和 S230K 电
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导率仪（Mettler，瑞士）进行测定，土水比分别为 1:2.5（w/v）和 1:5（w/v）。土壤铵态氮（NH4
+-N）

和硝态氮（NO3
--N）用 2 mol·L-1 KCl 溶液浸提，土液比为 1:5（w/v），使用流动分析仪（Skalar San++，

荷兰）测定。土壤有机质（OM）采用重铬酸钾氧化—外加热法测定。土壤有效磷（AP）用 0.5 mol·L-1 

碳酸氢钠溶液浸提，采用钼锑抗比色法测定含量。土壤速效钾（AK）用 1 mol·L-1 乙酸铵溶液浸提，采

用火焰光度法测定含量 [12]。 

1.3 土壤细菌定量和扩增子测序 

使用试剂盒 FastDNA® SPIN Kit（MP Biomedicals，美国）提取土壤总 DNA，提取后使用 DS-11 超

微量分光光度计（DeNovix，美国）检测所有 DNA 样品的浓度和纯度。采用 QuantStudio 3 Real-Time 

PCR System（Applied Biosystems，美国）对土壤中的细菌 16S rRNA 基因进行定量 PCR 扩增，反应体系

（共 20 μL）包括：2 μL DNA 模板，10 μL SYBR® Premix Ex Taq™（2×，Takara，大连），正、反特异

性引物（10 μmol·L-1）各 1 μL 及 6 μL 无菌水。细菌的定量反应条件：95 ℃ 2 min 预变性，95 ℃ 10 s 解

链，53 ℃ 20 s 退火，72 ℃ 30 s 延伸，40 个循环。在每个循环的延伸阶段采集荧光信号，反应结束后绘

制熔解曲线。细菌定量引物采用 Eub338F 和 Eub518R（表 1），根据 Huang 等[13]的方法构建标准曲线。 

表 1 细菌定量和测序引物 

 Table 1 Primers used in microbial quantifications and sequencing 

引物 

Primer 

序列（5’-3’） 

Sequence(5’-3’) 

参考文献 

Reference 

Eub338F ACTCCTACGGGAGGCAGCAG [14] 
Eub518R ATTACCGCGGCTGCTGG [15] 

515F GTGCCAGCMGCCGCGG [13] 

907R CCGTCAATTCMTTTRAGTTT [13] 

采用通用引物 515F/907R 对土壤细菌 16S rRNA 基因的 V4~V5 区域进行扩增。将 PCR 产物调整至

等摩尔浓度，纯化后建库，采用 Illumina MiSeq 系统进行双向高通量测序（上海美吉）。使用 QIIME

（v1.9.1）软件对高通量测序数据进行分析，对原始数据进行拼接和质量控制，在 97%相似度上聚类为

操作分类单元（Operational taxonomic units，OTU）。为降低测序深度对群落多样性分析的影响，过滤掉

绝对丰度低于样品数的 OTU 后，按所有样品中最小序列数（48 038）进行抽平，使用 SILVA 138 数据库

对每个 OTU 进行细菌物种注释。 

1.4 数据处理 

年均温（MAT）和年均降水（MAP）数据通过全球气候数据库（www.worldclim.org）平台获取。将

土壤样本的铵态氮、硝态氮、有机质、有效磷、速效钾 5 种养分含量进行标准化，将标准化后的数据加

和计算每个土壤中的养分含量指数[16]。细菌定量数据进行 log10 转化。使用 R 中 vegan 包计算所有样本

的 α 多样性指数；基于 OTU 的 Bray-Curtis 距离矩阵，使用 vegan 包进行主坐标分析（Principal co-

ordinates analysis，PCoA）、冗余分析（Redundancy analysis，RDA）、多元置换方差检验（Permutational 

multivariate analysis of variance，PERMANOVA）、方差分解分析（Variance partitioning analysis,VPA），

使用 vegan 和 dplyr 包进行曼特尔检验分析（Mantel test），检验环境因子和细菌群落的关系；使用

circlize 包进行大田和设施样本细菌物种组成差异分析；使用随机森林模型分析对大田和设施组间差异具

有重要贡献的物种；保留细菌群落中平均相对丰度大于 0.05%的 OTU，使用 psych 包计算细菌 OTU 之

间的斯皮尔曼（Spearman）相关性系数，并以相关系数|r| > 0.7 且 P < 0.01 为标准构建细菌物种共现性网

络，使用 Gephi（10.1）软件对细菌网络的拓扑性质进行分析和可视化，使用 vegan 和 dplyr 包对环境因

子和网络模块进行 Mantel test 检验；使用原核生物功能注释数据库（FAPROTAX）进行细菌功能预测，

将细菌 OTU 分类表与 FAPROTAX 数据库进行对比，通过 python 脚本输出细菌群落功能注释预测结果；

采用 Z-score 方法对功能预测结果进行标准化处理，使用 complexheatmap 包绘制热图；基于 Hmisc、

minpack.lm 和 stats4 包采用中性群落模型分析随机性过程和确定性过程对细菌群落组装的相对贡献。 

http://www.worldclim.org/
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2 结 果  

2.1 土壤理化性质、细菌数量和 α 多样性 

相较于大田土壤，设施土壤中电导率、硝态氮、有机质、有效磷、速效钾均显著（P < 0.05）增加， 

分别增加了 87.0%、1.92 倍、26.7%、5.47 倍、63.0%（表 2），pH 显著下降（P < 0.001），下降了 4.9%。

上述结果表明，宁夏地区设施栽培显著影响了土壤的理化性质。 

相较于大田土壤，设施土壤中细菌数量、多样性指数（Shannon）、丰富度指数（ACE）和均匀度指

数（Pielou）均显著（P < 0.05）增加，分别增加了 63.3%、3.20%、11.4%和 1.69%（图 2）。基于配对样

品的比较，设施土壤细菌数量相较于大田土壤增加的比例为 82.7%，平均增加量为 5.99×109 copies·g-1土；

设施土壤 Shannon 指数相较于大田土壤增加的比例为 73.1%，平均增加量为 0.19；设施土壤 ACE 指数相

较于大田土壤增加的比例为 84.6%，平均增加量为 321；设施土壤 Pielou 指数相较于大田土壤增加的比

例为 61.5%，平均增加量为 0.01。上述结果表明，宁夏地区设施栽培对细菌数量、多样性指数、丰富度

指数和均匀度指数具有不同程度的促进作用。 

表 2 理化因子对大田与设施土壤的影响 

 Table 2 Effects of physicochemical factors on the open field and the facility soils 

种植模式 

Cultivation pattern 
pH*** 

EC*** 

/ (μs·cm-1) 

NH4
+-N/ 

(mg·kg-1) 

NO3
--N** 

/ (mg·kg-1) 

OM*/ 

(g·kg-1) 

AP***/ 

(mg·kg-1) 

AK***/ 

(mg·kg-1) 

大田 Open field 8.34±0.06 269.5±50.0 3.45±0.05 41.8±11.9 23.3±1.48 37.7±5.76 192.8±17.4 

设施 Facility 7.93±0.04 503.9±27.2 3.63±0.05 121.9±11.2 29.6±1.21 243.7±19.9 314.3±22.4 

注：表中数据为平均值±标准误。采用 t-test 检验大田与设施土壤的差异显著性。*、**、***分别表示 P < 0.05、0.01 和 0.001。

下同。EC为电导率，NH4
+-N 为铵态氮，NO3

--N 为硝态氮，OM 为有机质，AP 为有效磷，AK为速效钾。 Note: Means ± SE. t-test 

was used to test the difference between the open field and the facility soil. *, **, *** indicate P < 0.05, 0.01, and 0.001, respectively. The 

same as below. EC is electrical conductivity, NH4
+-N is ammonium nitrogen, NO3

--N is nitrate nitrogen, OM is organic matter, AP is 

available phosphorus, AK is available potassium. 

 

注：采用 Wilcox检验大田与设施土壤的差异显著性。 Note: Wilcox test was used to test the difference between the open field and 

the facility soil.  
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图 2 大田与设施土壤细菌丰度和 α 多样性比较 

Fig. 2 Comparison of bacterial abundance and alpha diversity between the open field and the facility soil 

2.2 土壤细菌群落 β 多样性及与环境因子的关联 

设施土壤样本组与大田土壤样本组细菌群落组成有明显差别（图 3a）。置换多元方差分析表明种植

模式、采样点以及土壤养分含量均显著（P < 0.001）影响了细菌的群落结构，其中种植方式是最主要的

影响因素。有效磷（R²=0.657，P < 0.001）、pH（R²=0.529，P < 0.001）、电导率（R²=0.572，P < 0.001）

是导致不同种植模式下细菌群落结构变化的主要土壤理化因子（图 3b）。 

VPA 分析结果（图 3c）表明，气候因素对大田土壤细菌组成的贡献率高于土壤理化因素，而土壤理

化因素对设施土壤细菌组成的贡献率高于气候因素，且土壤理化因素对大田和设施土壤总样本细菌组成

的贡献率高于气候因素。土壤理化和气候因素对大田土壤细菌总的解释度高于设施土壤。Mantel 检验结

果（图 3c）表明，年均降水、电导率、年均温、硝态氮、速效钾显著（P < 0.05）影响了大田土壤样本

细菌群落的组成，有效磷、速效钾、pH、电导率、有机质、硝态氮、年均温、年均降水显著（P < 0.05）

影响了设施土壤样本细菌群落的组成，有效磷和 pH 是影响所有土壤细菌组成的两个最重要环境因子。 

 

注：图 a，大田和设施土壤细菌群落的群落结构分析（PCoA，基于 Bray-Curtis 距离），采用 Adonis 函数检验大田和设施土壤

细菌群落结构的差异显著性；图 b，大田和设施土壤细菌群落与环境因子的冗余分析（RDA）；图 c，大田和设施土壤细菌群落与

环境因子的方差分解分析（VPA）、曼特尔检验分析（Mantel test）。 VPA分析中，土壤理化因素包括 pH、EC、NH4
+-N、NO3

--N、

OM、AP 和 AK，气候因素包括年均温（MAT）和年均降水（MAP）。 Note: Figure a, analysis of bacterial community structure in the 

open field and the facility soils (Principal coordinates analysis, PcoA, based on the Bray-Curtis distance). The Adonis function was used to 

test the significant difference in bacterial community structure between the open field and the facility soils. Figure b, redundancy analysis 

(RDA) of bacterial communities and environmental factors in the open field and the facility soils. Figure c, variance partitioning analysis 

(VPA) and Mantel test analysis of bacterial communities and environmental factors in the open field and the facility soils. In VPA analysis, 

soil physicochemical factors included pH, EC, NH4
+-N, NO3

--N, OM, AP and AK, and climatic factors included mean annual temperature 
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(MAT) and mean annual precipitation (MAP). 

图 3 大田和设施土壤细菌群落 β 多样性及其与环境因子的关联 

Fig. 3 β diversity of bacterial community in the open field and the facility soils and its correlation with environmental factors 

2.3 土壤细菌群落组成 

变形菌门（Proteobacteria）、酸杆菌门（Acidobacteria）、放线菌门（Actinobacteria）、拟杆菌门

（Bacteroidetes）和绿弯菌门（Chloroflexi）是大田和设施土壤样本中最主要的细菌门类，占大田细菌总

序列的 74.6%，占设施细菌总序列的 75.1%（图 4a）。与大田土壤相比，设施土壤中浮霉菌门

（Planctomycetota）和厚壁菌门（ Firmicutes）的相对丰度显著（P < 0.05）增加，芽单胞菌门

（Gemmatimonadota）和黏球菌门（Myxococcota）的相对丰度显著（P < 0.05）降低。在细菌属水平上，

设施土壤中显著（P < 0.05）富集了芽孢杆菌属（Bacillus）、假单胞菌属（Pseudomonas）、硝化螺旋菌属

（Nitrospira）、Woeseia、Dongia 等优势属，而 Nocardioides 优势属的相对丰度显著（P < 0.05）降低

（图 4b）。随机森林分析结果显示黏球菌门、Hydrogenedents、Fibrobacterota 等稀有类群是影响大田和设

施土壤细菌群落组成差异的主要门（图 4c）。与之相似，SM1A02、Longimicrobium 和 Parasegetibacter 等

稀有类群是影响大田和设施土壤细菌群落组成差异的主要属（图 4d）。 
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注：图 a 和图 b 表示大田和设施土壤之间优势细菌门（a）和属（b）组成差异。采用 t-test 检验该物种在大田和设施土壤中相

对丰度的差异显著性。图 c 和图 d表示大田和设施土壤细菌群落组成的主要差异门（c）和属（d）。 Note: Figures a and b represent 

the differences in the composition of dominant bacterial phylum (a) and genus (b) between the open field and the facility soils. t-test was 

used to test the significant difference in the relative abundance of the taxon in the open field and the facility soils. Figures c and d represent 

the main differential phylum (c) and genus (d) in the open field and the facility soils.  

图 4 大田和设施土壤细菌群落组成和主要差异物种 

Fig. 4 Bacterial community composition and main differential taxon in the open field and the facility soils 

2.4 土壤细菌共现性网络 

设施栽培模式显著改变了土壤细菌的共现网络模式（图 5a 和图 5b）。大田土壤细菌网络的边、平均

度、聚类系数、模块化程度均高于设施土壤，分别提高了 10.8 倍、11.0 倍、36.8%、1.78 倍；平均路径

长度低于设施土壤（图 5c），降低了 51.4%，表明大田土壤细菌网络的复杂程度显著高于设施土壤。大

田和设施土壤网络中的相关关系均以正相关为主，大田土壤细菌网络中负相关关系比例显著高于设施土

壤，表明大田土壤细菌群落之间的竞争更强，网络更加稳定。大田和设施土壤不同的模块中细菌门的组

成不同（图 5d 和图 5e），大田土壤互作网络最大模块（模块 1）中包含 156 个节点，占总节点数的

37.8%，主要包含变形菌门（32.6%）、放线菌门（19.6%）、酸杆菌门（18.3%）等类群；设施土壤互作网

络最大模块（模块 1）中包含 41 个节点，占总节点数的 9.81%，主要包含变形菌门（39.9%）、拟杆菌门

（18.4%）、酸杆菌门（15.6%）等类群。相较于大田土壤，设施土壤最大模块中缺少放线菌门和黏球菌

门两个类群，其中设施土壤绿弯菌门的相对丰度为大田土壤的 9.42 倍，而大田土壤拟杆菌门的相对丰度

是设施土壤的 2.42 倍。Mantel 检验表明（图 5f 和图 5g），年均降水、电导率、年均温和硝态氮对大田土

壤细菌网络最大模块组成具有显著（P < 0.05）影响，速效钾、有效磷、硝态氮和电导率对设施土壤细

菌网络最大模块组成具有显著（P < 0.05）影响。 
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注：图 a 和图 b 分别表示大田和设施土壤细菌网络分析，连接两个节点的边代表正（红线）或负（绿线）相关关系；图 c 表

示大田和设施土壤细菌网络的主要拓扑特征；图 d 和图 e 分别表示大田和设施土壤主要模块的细菌门组成，每个门的相对丰度由

该门在所有土壤样本中的平均相对丰度除以每个模块中所有门总的平均相对丰度计算得出，模块 1~模块 4 按照由大至小排序；图

f 和图 g分别表示大田和设施土壤细菌网络最大模块与环境因子的 Mantel分析。 Note: Figures a and b represent the bacterial network 

analysis of the open field and the facility soils, respectively. The edges connecting two nodes represent positive (red lines) or negative (green 

lines) correlation. Figure c represents the main topological characteristics of the bacterial networks. Figures d and e represent the bacterial 

phylum composition of the main modules of the networks in the open field and the facility soils, respectively. The relative abundance of each 

phylum was calculated by dividing the average relative abundance of the phylum in all soil samples by the average relative abundance of all 

phyla in each module. Modules 1-4 are ordered from large to small. Figures f and g represent the Mantel analysis of the largest module and 

environment factors of the bacterial network in the open field and the facility soils. 

图 5 大田和设施土壤细菌共现网络分析 

Fig. 5 Analysis of bacterial co-occurrence network in the open field and the facility soils 

2.5 土壤细菌群落的生态学过程 

设施土壤中植物病原菌（Plant pathogen）、细胞内寄生虫（Intracellular parasites）、木质素分解
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（Ligninolysis）、塑料降解（ Plastic degradation）、脂肪族非甲烷烃降解（Aliphatic non methane 

hydrocarbon degradation）、芳烃碳氮降解（Aromatic hydrocarbon degradation）、氨化作用（Nitrate 

ammonification）、铁呼吸（Iron respiration）、异化砷酸盐还原（Dissimilatory arsenate reduction）、异化砷

酸盐氧化（Dissimilatory arsenite oxidation）等功能类群的相对丰度显著（P < 0.05）高于大田土壤，而捕

食性细菌（Predatory or exoparasitic）和尿素分解（Ureolysis）这两个功能类群的相对丰度显著（P < 0.05）

低于大田土壤（图 6a）。结果表明，宁夏地区设施栽培显著影响了碳、氮等元素循环及病原菌有关的细

菌功能类群的相对丰度。大田和设施土壤细菌群落均呈现显著（P < 0.001）的地理距离衰减关系，然而

设施土壤距离衰减关系的斜率显著低于大田土壤，表明不同地理距离下设施土壤细菌群落差异较大田土

壤更小（图 6b）。大田土壤中中性群落模型的解释率高于设施土壤，表明大田土壤细菌群落的构建受随

机性过程的影响较大，而设施土壤与之相反，受确定性过程的影响较大（图 6c 和图 6d）。此外，大田土

壤细菌群落的群落扩散系数（Nm）高于设施土壤，表明细菌群落在大田土壤中的扩散程度高于设施土

壤，扩散受到的限制低于设施土壤。 

 

注：图 a 表示大田和设施土壤细菌功能类群的差异；图 b 表示大田和设施土壤细菌群落的距离-衰减曲线（基于 Bray-Curtis 距

离）；图 c 和图 d 分别表示大田和设施土壤细菌群落的中性群落模型拟合， R2为中性群落模型的整体拟合优度，Nm 是元群落规模

（N）与迁移率（m）的乘积，量化了对群落之间扩散的估计。 Note: Figure a represents differences in bacterial functional groups in 

the open field and the facility soils. Figure b represents the distance-attenuation curve of the soil bacterial community in the open field and 

the facility cultivation systems (based on the Bray-Curtis distance). Figures c and d represent the neutral community model fitting of 

bacterial communities in the open field and the facility soils, respectively. R² is the overall goodness of fit of the neutral community model, 

and Nm is the product of meta-community size (N) and mobility (m), quantifying the estimation of diffusion between community assembly. 

图 6 大田和设施土壤细菌群落的生态学过程 

Fig. 6 Ecological process of soil bacterial community in the open field and the facility soils 
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3 讨 论   

3.1 设施栽培显著改变细菌 α 多样性、数量和群落结构 

细菌群落多样性是评价土壤质量和土壤生态系统稳定的重要指标[8]，但却少有研究系统地比较设施

与其邻近大田土壤细菌群落的差异。张翔等[17]基于河北省中南部地区 14 个设施和大田土壤的 16S rRNA

基因扩增子测序结果表明，设施土壤细菌丰富度指数（Chao1）和多样性指数（Shannon）均低于大田土

壤。李玉娣等[18]研究发现，相较于年限为 10 年的设施土壤，20 年的设施土壤细菌多样性指数显著下降，

土壤中细菌物种丰富度和群落总体代谢活性均较低。种植模式单一以及大量施肥、施药等特点导致设施

土壤养分和有害物质积累，进而造成细菌物种减少以及多样性下降[19]。然而，本研究发现设施栽培显著

增加了土壤细菌群落 α 多样性（图 2），表明设施栽培所引起的土壤细菌群落多样性的变化具有地区依赖

性。宁夏地区设施栽培发展相对较晚，本研究所调查设施大棚种植年限均处于 10 年以下；设施栽培过

程中有机类肥料的投入量高于大田土壤，设施土壤有机质含量相较于大田土壤提升了 26.7%。黄绍文等
[20]研究表明，我国设施土壤有机肥料用量为露地土壤的 2 倍~3 倍。有机类肥料的投入为土壤细菌提供良

好的生存环境和营养条件，可显著增加土壤细菌的丰度和多样性。杜思瑶等[21]研究也表明，相较于常规

设施种植模式，有机设施种植可显著增加土壤细菌群落多样性。此外，本研究发现设施栽培显著改变了

土壤细菌群落结构（图 3a），这与前人[17-19]研究结果一致，表明设施栽培造成土壤微生物群落结构变化

的结果较为普遍。 

3.2 设施栽培显著改变了细菌群落组成和功能 

本研究发现变形菌门、酸杆菌门、放线菌门、拟杆菌门、绿弯菌门是大田和设施土壤优势细菌门

（图 4a），这些细菌门在前人[22-24]研究中也被认为是优势物种，表明大田和设施土壤中优势细菌物种组

成具有一定的共性。然而，相较大田土壤，设施土壤浮霉菌门和厚壁菌门的相对丰度显著增加，芽单胞

菌门和黏球菌门的相对丰度显著降低。已有研究表明，浮霉菌门在厌氧氨氧化脱氮过程中有着重要作用
[25]，厚壁菌门可参与多种物质和元素的降解和转化[26]，这两个细菌门作为富营养型细菌，设施栽培大量

有机肥的投入为它们提供了良好的生长条件，从而使得它们在土壤中富集。芽单胞菌门和黏球菌门在土

壤氮素循环的反硝化过程中发挥着重要作用[27-28]，这两个类群的习性更有利于它们在贫营养的环境中生

存[29]。属水平上，设施栽培显著增加了土壤芽孢杆菌属、假单胞菌属、硝化螺旋菌属等常见有益菌群的

相对丰度（图 4b），这可能是有机肥中富含了大量这些有益菌，并对土著有益菌起到了促进作用，从而

改善了设施土壤细菌群落的组成，有助于植物的健康生长[21]。 

3.3 设施与大田土壤细菌群落的主要驱动因子具有差异性 

本研究发现，气候因素是决定大田土壤细菌群落的主要因子，而土壤理化性质是决定设施土壤细菌

群落的主要因子（图 3），表明驱动大田和设施土壤细菌群落分异的主要影响因子并不相同。具体而言，

年降水、年均温和土壤电导率（指示土壤含盐量）等环境要素对大田土壤细菌群落具有较大影响（图

3c）。宁夏地区昼夜温差大、降水少且不均，因此相较于设施内稳定的生长条件，大田土壤细菌群落结

构受年均降水、年均温等外界影响因素显著。相较而言，有效磷、速效钾、有机质、硝态氮等土壤养分

含量对设施土壤细菌群落的决定作用最强（图 3c）。设施栽培管理方式的不同导致设施土壤养分水平具

有较高的变异性。刘书哲[30]研究表明，苏州市设施土壤中有效磷和有效钾的含量分别为大田土壤的 8.9

倍和 1.9 倍；冯武焕等[31]研究表明，西安市大棚和日光温室氮肥、磷肥、钾肥施用量均为大田土壤的 2

倍~5 倍。因此，设施土壤养分含量的差异导致了土壤细菌群落的分异，这与前人[19, 21]研究结果一致。此

外，众多研究表明土壤 pH 是影响细菌群落最重要的因素[32]。本研究发现大田土壤细菌群落并未受到 pH

的显著影响（图 3c），其原因在于本研究所调查大田土壤 pH 介于 7.74 和 8.66 之间，均处于碱性且总体

差异较小，因此并未对其产生显著影响。 

3.4 设施栽培改变了土壤细菌群落互作、功能潜力、距离衰减关系与构建过程 

本研究发现，设施土壤细菌共现性网络的边数、平均度、模块化程度显著低于大田土壤（图 5），表
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明设施栽培显著降低了细菌网络的复杂性和模块化程度，与 Xue 等[23]研究结果一致。细菌共现性网络复

杂性和模块化程度的下降指示了微生物间的相互作用简化，土壤生态系统面对外界环境变化的缓冲能力

减弱[25]。细菌群落的多功能性对于维持土壤生态系统健康至关重要。本研究发现，设施栽培显著增加了

土壤中与碳氮循环、病原菌有关的功能类群（图 6a）。设施栽培中大量有机肥的投入强化了土壤微生物

群落在有机碳氮分解方面的功能。较低的地上植物多样性同时也加剧了设施作物细菌性病害的发生[33]。 

研究发现，大田与设施土壤细菌群落均存在显著的距离衰减关系（图 6b），与 Gao 等[34]研究结果一

致。然而，设施土壤细菌群落的距离衰减关系弱于大田土壤。不同地区大田土壤的理化性质、气候因子

差异较大，因此大田土壤中微生物的差异较大。而设施栽培模式使得土壤的理化性质和环境条件的趋同

性增强，因此设施中土壤微生物距离衰减关系弱于大田土壤，表明设施栽培在一定程度上抵消了地理距

离所造成的细菌群落分异。一般而言，土壤细菌群落距离衰减关系越强，表明其扩散程度越低，扩散受

到的限制越高。然而，本研究通过中性群落模型发现，确定性过程在设施土壤细菌群落装配中占主导作

用，其扩散受到的限制高于大田土壤（图 6c，图 6d），表明设施栽培中高度的人为干扰逆转了距离衰减

与群落构建之间的关联。Feng 等[35]研究发现确定性过程驱动连续施肥 20 年的玉米田土壤细菌群落构建，

陈瑞蕊等[36]研究发现经历了不断施肥、翻耕的农田土壤是由确定性过程控制了细菌群落的构建。这些研

究均表明设施栽培中高强度的干扰（如施肥、耕作、管理方式等）会导致细菌类群定向富集，从而强化

了其群落组装的确定性过程，本研究结果（图 6d）与之相似。此外，高鹏飞[37]研究发现受确定性过程组

装而成的细菌群落网络稳定性较低，本研究结果（图 5b，图 6d）与之一致，表明设施裁培土壤细菌的

确定性组装过程是其具有较低网络稳定性的原因之一。 

4 结 论   

宁夏地区设施栽培增加土壤细菌 α 多样性和数量。年降水、年均温和土壤电导率等环境要素对大田

土壤细菌群落具有较大影响；相较而言，有效磷、速效钾、有机质、硝态氮等土壤养分含量对设施土壤

细菌群落的决定作用更强。设施和大田土壤优势细菌物种组成具有一定的共性。设施栽培显著增加了土

壤浮霉菌门和厚壁菌门的相对丰度，以及芽孢杆菌属、假单胞菌属等有益菌群的相对丰度。设施栽培降

低了土壤细菌互作网络的复杂性和模块化程度，增加了与碳氮循环及病原菌有关的细菌功能类群，减弱

了细菌群落的距离衰减关系，增强了确定性过程在群落组装中的作用。设施和大田土壤细菌差异类群对

于缓解土壤养分富集、比例失衡和土壤盐渍化等方面均具有一定贡献，但其具体贡献程度需进一步的深

入研究。本研究揭示了宁夏地区设施栽培对土壤细菌群落多维度特征的影响，可为当地设施土壤可持续

利用提供理论参考，为促进宁夏设施农业可持续发展提供助力。 
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