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不同培肥方式对土壤有机碳与微生物群落结构的影响* 

李  倩1,2†, 马  琨2†, 冶秀香1, 杨金娟1, 牛红霞1, 马  玲1 

(1. 宁夏大学农学院  银川  750021; 2. 宁夏大学西北土地退化与生态恢复国家重点实验室培育基地  银川  750021) 

摘  要: 为揭示旱作区耕地土壤有机碳累积规律及其与土壤微生物群落间的相互作用机制, 试验采用磷脂脂

肪酸(PLFA)指纹图谱及土壤腐殖质形态分组的方法, 通过田间定位试验, 研究了马铃薯-马铃薯-油用向日葵-

马铃薯-油用向日葵轮作模式下, 有机、无机肥配施(不施肥、单施化肥、化肥配施牛粪、化肥配施羊粪、化肥

配施生物有机肥、化肥配施黄腐酸钾)对土壤有机碳累积、土壤腐殖质形态的影响及其与土壤微生物群落结构

间的相互关系。结果表明: 在连续培肥 5 年间, 随培肥时间延长, 土壤有机碳呈波动性上升趋势。与对照相比, 

化肥配施牛粪、化肥配施羊粪处理土壤有机碳以年 6.61%和 8.97%的增长率累积增加, 不同处理外源有机碳含

量及有机肥种类的差异影响了土壤有机碳的累积速率。化肥配施高量有机肥(化肥+羊粪、化肥＋牛粪)处理显

著提高了土壤稳结态、松结态腐殖质含量及松结态/紧结态腐殖质的比例, 且以 PLFA 表征的土壤细菌、真菌、

放线菌、原生动物、土壤微生物群落总生物量与对照处理间均有显著性差异(P<0.05)。与对照相比, 各施肥处

理的革兰氏阳性菌 /革兰氏阴性菌(G+/G)值均呈降低趋势 ; 但不同有机无机相结合的土壤培肥方式对土壤

G+/G的比例没有显著差异。多元分析表明, 基于土壤微生物主要类群磷脂脂肪酸含量的排序轴与基于土壤有

机碳、腐殖质形态的排序轴之间相关性(P1=0.568, P2=0.611)较好, 累积变量在 98.69%上揭示不同有机无机培

肥措施影响下的土壤微生物群落生物量与环境因子间的相互关系。土壤松结态腐殖质含量与土壤 G+/G比值正

相关。外源有机碳的施入促进了土壤紧结态腐殖碳向稳结态、松结态腐殖质转化; 较高量外源有机碳施入有

助于提升土壤细菌、真菌的生物量。总体而言, 土壤微生物群落结构的变化是受有机无机培肥措施所引起的

土壤有机碳含量、腐殖质形态变化驱动; 化肥配施牛粪和化肥配施羊粪有利于土壤有机碳积累和松结态腐殖

质的形成, 促进土壤中微生物生物量提高。研究结果可为宁夏中部干旱区土壤合理培肥提供科学依据。 
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Abstract: The Phospholipid Fatty Acids (PLFAs) fingerprint and humus fraction methods were used to determine the accumulation 

of soil organic carbon in cultivated farmlands and the interaction mechanisms of soil microbial communities with soil organic carbon. 

The combined effects of organic manure and chemical fertilizer on soil organic carbon accumulation, soil humus forms and their 

relationships with soil microbial community structures were studied in a 5-crop rotation mode of ‘potato-potato-oil 

sunflower-potato-oil sunflower’ over a period of five years. The experimental treatments were as follows — no fertilization, 

inorganic fertilizer application, combined application of inorganic fertilizer and cow dung, combined application of inorganic 

fertilizer and sheep manure, combined application of inorganic fertilizer and biological organic fertilizer, and then combined 

application of inorganic fertilizer and fulvic acid potassium. The results showed that soil organic carbon fluctuated with increasing 

tendency over the five-year period. Compared with the control (no fertilization), soil organic carbon increased at annual average rates 

of 6.61% and 8.97% under the treatments of combined application chemical fertilizer with cow dung or separately with sheep manure. 

The rate of accumulation of soil organic carbon was influenced by the amount and type of added exogenous organic matter to the soil. 

The contents of stable or tightly combined humus and ratio of loosely combined humus to tightly combined humus increased 

following the addition of high quantities of organic manure (chemical fertilizer plus cow dung or chemical fertilizer plus sheep 

manure) and inorganic fertilizer. Compared with no fertilization, there were significant differences in soil bacteria, fungi, 

actinomycetes, protozoa and total microbial biomass, marked by phospholipid fatty acids under combined application of inorganic 

fertilizer and sheep manure or cow dung. The biomass ratio of gram-positive bacteria to gram-negative bacteria (G+/G) in the 

treatments with inorganic fertilizer plus organic fertilizers decreased. There was no obviously difference in the ratio of G+/G among 

treatments of combined application of inorganic fertilizer and organic fertilizers. Multivariate analysis showed a good correlation 

between the first ordination axes based on soil microbial biomass marked by PLFAs and the second ordination based on combined 

soil organic carbon and humus (P1 = 0.568, P2 = 0.611). The relationship between soil microbial biomass and soil environmental 

factors was explained by the 98.69% cumulative variation in spatial scale. There was a positive correlation between the content of 

loosely combined humus and G+/G of soil microbial community. It was concluded that the tightly combined humus fraction gained 

higher stability than the loosely combined humus when exogenous organic carbon was applied to the soil. The soil bacteria and fungi 

biomass marked by PLFAs were promoted with increasing amounts of exogenous organic carbon in the soil. The biomass ratio of 

fungi to bacteria was not influenced by fertilizer management and amount of exogenous organic carbon. Generally, the change in soil 

microbial community structure was driven by the change in soil organic carbon content and soil humus fraction. Combined inorganic 

fertilizer with cow manure and inorganic fertilizer with sheep manure supported the accumulation of soil organic carbon and the 

formation of loose combined humus, but also promoted an increase in soil microbial biomass. The research provided a reliable 

scientific basis for soil fertilization in semiarid areas in Ningxia. 

Keywords: Combined application of inorganic fertilizer and organic fertilizer; Soil organic carbon; Microbial community; 

Loosely combined humus; Tightly combined humus; Phospholipid fatty acid (PLFA) 

土壤有机质是土壤的重要组成部分, 对土壤生

态系统功能至关重要[1]。土壤有机质含量高低反映

了有机碳的输入和矿化之间的长期平衡关系, 土壤

有机碳的转化对维持土壤质量和生态系统的长期生

产力有重要作用[2]。有研究表明: 有机肥与化肥配施

是砂姜黑土的最佳培肥模式 [3], 是提升红壤水稻土

有机质数量、质量的最佳培肥措施[4]。有机、无机

肥配施能够降低土壤有机碳的抗氧化能力, 显著增

加土壤活性有机碳及腐殖质各组分的含量[5]。肥料

配比方式、耕作制度、作物类别的不同都会导致土

壤物理、化学和生物学特性的改变而引起培肥效果

的差异。土壤有机质数量和质量在很大程度上决定

了土壤的肥力和生产力, 有机、无机肥配施是保持

土壤可持续生产力的有效途径。 

土壤微生物会影响土壤有机质的分解及土壤发

育过程[6-7]。相关研究认为, 土壤微生物多样性和活

性是可持续农业生态系统的标志, 土壤微生物多样

性和丰度是生态系统维护的基础[8-9]。土壤微生物结

构和功能的变化很大程度上是由土壤有机质差异造

成的。因此, 土壤有机碳含量被认为是决定土壤微

生物动力学的主要因素[10]。Wei等[11]通过连续 35年

不同培肥方式对土壤微生物影响的研究认为, 施肥

对微生物群落结构的影响是通过调节钙质潮土中土

壤碳和养分的有效性来实现的。施入土壤中外源有

机碳及土壤易分解有机碳含量的提高都会影响土壤

微生物生物量和微生物活性[12-13]。有机碳的输入增

加了土壤细菌和真菌的 PLFA 生物标记[10]; 与单施

化肥相比 , 有机肥的施用显著提高了土壤中以

PLFA表征的总微生物生物量、细菌、革兰氏阳性菌

的生物量, 但革兰氏阴性菌、放线菌、真菌的生物

量降低, 革兰氏阳性菌/革兰氏阴性菌(G+/G)比值增

大, 真菌/细菌(F/B)比值降低[11]。然而, 郭芸等[14]发
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现, 长期有机、无机肥配施不仅显著提高了土壤微

生物总 PLFA和真菌、细菌、放线菌的生物量, 也提

高了 F/B 的比值; 在短期内, 无机和有机肥料配施

对土壤细菌多样性及其活性的影响相对较小[15]。土

壤有机碳的积累量及有机碳对微生物群落结构的影

响是否会因施入有机肥种类的不同而存在差异?  

宁夏中部干旱区土壤有机质含量较低, 有机碳

矿化剧烈 , 土壤矿物对有机质物理性保护作用较

弱。由于自然条件差, 土壤肥力持续下降导致的农

作物生产形势比较严峻。水资源短缺也导致当地农

业生产灌溉方式发生变化。大面积的滴灌、喷灌方

式应用后, 土壤有机碳形态、累积规律及其与土壤

微生物群落间的相互关系是否仍然与传统农业管理

措施相一致? 我们假设, 在旱作滴灌条件下, 不同

类型有机肥料与无机肥料配施, 土壤微生物群落组

成的变化仍然是受土壤有机碳差异驱动的; 土壤有

机碳、土壤腐殖质主要形态组成与土壤微生物群落

组成有正相关关系; 外源高量有机肥的施入对土壤

有机碳的积累和微生物群落结构的调节作用最显

著。为此, 本文试验比较了化肥配施羊粪、牛粪、

黄腐酸钾和生物有机肥处理之间的差异, 旨在进一

步探索肥料类型、外源有机碳输入量对土壤有机碳

和微生物群落结构影响的作用机理。研究结果将有

助于揭示旱作区土壤有机碳与土壤微生物群落组成

间的相互关系及其作用机制, 能为宁夏中部干旱区

土壤合理培肥提供科学依据。 

1  材料与方法 

1.1  试验地概况 

试验地位于宁夏同心县王团镇北村(36°51′6″N, 

105°54′7″E), 海拔 1 568 m。年降水量 272.6 mm, 年蒸

发量 2 740 mm。土壤类型为灰钙土, 质地为砂质壤土。

试验前土壤全氮 0.18 g·kg1、全磷 0.65 g·kg1、有机碳

3.35 g·kg1、碱解氮 9.13 mg·kg1、速效磷 9.32 mg·kg1、

速效钾 97.08 mg·kg1、pH为 9.20。 

1.2  试验设计 

试验始于 2011 年 , 采用马铃薯 (Solanum 

tuberosum)-马铃薯-油用向日葵(Helianthus annuus)-

马铃薯-油用向日葵的轮作模式。2011年、2012年、

2014年种植的马铃薯品种为‘冀张薯 8号’、‘冀张薯

8 号’、‘陇薯 3 号’, 2013 年、2015 年种植油用向日

葵品种为‘S606’。 

试验采用单因素随机区组设计, 6 个处理, 3 次重

复, 小区面积 6 m×15 m。T1: 不施肥; T2: 单施化肥; 

T3: 化肥+牛粪, 牛粪施用总量为 37 500 kg·hm2·a1 

(有机碳总量为 10 110 kg·hm2·a1); T4: 化肥+羊粪, 羊

粪施用总量为 37 500 kg·hm2·a1(有机碳总量为 12 555 

kg·hm2·a1); T5: 化肥+生物有机肥, 施用总量为 1 200 

kg·hm2·a1(有机碳总量约为 210 kg·hm2·a1), 生物有

机肥由山东泉林嘉有机肥料有限责任公司生产, 其中

芽孢杆菌(胶冻样芽孢杆菌+巨大芽孢杆菌)≥0.2 亿g1, 

黄腐酸含量约为 195 kg·hm2·a1; T6: 化肥+黄腐酸钾, 

黄腐酸钾施用总量 1 200 kg·hm2·a1(有机碳总量约为

315 kg·hm2·a1), 黄腐酸钾含有机质≥30%、黄腐酸

≥18%、K2O≥4%。 

马铃薯种植时各处理施肥量中 N∶P2O5∶K2O= 

12∶6∶7, 折合纯氮 390 kg·hm2·a1(70%基施, 30%追

施)、P2O5 195 kg·hm2·a1、K2O 210 kg·hm2·a1。油葵

种植时 N∶P2O5∶K2O=12∶6∶4, 折合纯氮 390 

kg·hm2·a1(70%基施, 30%追施)、P2O5 195 kg·hm2·a1、

K2O 120 kg·hm2·a1, 有机肥全部基施。作物全生育期

滴灌量为 120 m3。 

每年作物收获时多点取样, 采集各小区 0~20 cm

土层土壤样本, 低温储存带回实验室, 过 1 mm 筛, 

储存在40 ℃冰箱, 用于土壤微生物结构(PLFA)测

定。部分样品风干, 用于土壤理化性状测定。 

1.3  分析方法 

土壤总有机碳采用重铬酸钾容量法[16]、腐殖质

组成测定采用结合态腐殖质分组法(熊毅—付积平

改进法)[17]、土壤微生物群落结构采用 PLFA法。称

取相当于 4 g 干土重的新鲜土样, 依照魏常慧等[18]

的提取步骤, 利用中国科学院青藏高原研究所高寒

生态研究室的 Agilent 6850 型气相色谱仪, 在进样

口为 250 ℃、H2流量为 40 mL·min1(0.4 MPa)、氮气

(0.4 Mpa)、色谱柱为 Agilent HP-5MS, 30 µm×250 

µm×0.25 µm, 柱温: 170 ℃下测定, MIDI Sherlock脂

肪酸图谱微生物鉴定系统分析待检样品。 

1.4  数据分析 

DPS 9.50 软件进行方差分析和多重比较 , 

Canoco 5.0软件进行多元分析。 

2  结果与分析 

2.1  无机肥与不同有机肥配施对土壤总有机碳累

积的影响 

有机无机肥配合施用是实现可持续肥料管理策

略的一种有效途径和方法。减少化学肥料用量, 增

加有机肥料的施用可以优化土壤微生物所驱动的土

壤营养元素的内部循环[19]。由图 1 可以看出, 随培
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肥时间的延长, 土壤有机碳呈波动性上升趋势。有

机无机肥配施 5年后(2015年), 化肥配施牛粪、化肥

配施羊粪处理土壤有机碳含量较试验初期有明显累

积, 且显著高于其他处理(P<0.05)。其中, 2015年时

化肥配施牛粪、化肥配施羊粪处理土壤有机碳含量

较 2011 年培肥初期分别增加 38.00%和 58.98%; 与

对照 (T1)相比 (2015 年 ), 土壤有机碳含量也增加

33.05%和 44.87%。化肥配施牛粪、化肥配施羊粪处

理的土壤有机碳以年 6.61%和 8.97%的增长率累积

增加, 与化肥配施生物有机肥、黄腐酸钾和单施化

肥处理相比, 有机碳累积速度提高 12.16~16.89倍。

然而, 化肥配施生物有机肥、黄腐酸钾及单施化肥

下土壤有机碳含量与对照相比无明显差异。可见 , 

土壤有机碳的累积受施入土壤有机肥中碳含量高低

的影响, 较高量有机肥的施入更有利于土壤有机碳

的累积。 

 

图 1  不同有机无机肥配施处理对土壤有机碳的影响 
Fig. 1  Effects of different treatments of combined application 

of inorganic fertilizer and organic manure on soil organic 
carbon content 

T1、T2、T3、T4、T5、T6分别表示不施肥、单施化肥、化

肥+牛粪、化肥+羊粪、化肥+生物有机肥、化肥+黄腐酸钾。不

同小写字母表示不同处理间差异显著(P<0.05)。T1, T2, T3, T4, 

T5 and T6 represent blank control, inorganic fertilizer application, 
combined application of inorganic fertilizer and cow dung, 
combined application of inorganic fertilizer and sheep manure, 
combined application of inorganic fertilizer and bioorganic 
fertilizer, and combined application of inorganic fertilizer and 
fulvic acid potassium. Different lowercase letters indicate 
significant differences among different treatments (P < 0.05).  

2.2  无机肥与不同有机肥配施对土壤腐殖质形态

组成的影响 

土壤腐殖质是土壤有机质的主要组成部分, 按其

结合牢固程度可分为稳结态、紧结态、松结态。紧结

态腐殖质对碳的固定和土壤结构有较大的影响, 而松

结态腐殖质对土壤养分的释放起着重要作用, 土壤肥

力水平主要受松结态腐殖质所占比例的影响[20-21]。 

化肥配施不同有机肥, 随有机肥带入土壤有机

碳含量的增加, 土壤稳结态腐殖质、松结态腐殖质、

紧结态腐殖质含量均显著提高(表 1), 不同处理间有

显著性差异(P<0.05)。与化肥配施生物有机肥、化肥

配施黄腐酸钾处理(化肥配施低量有机碳)相比, 化

肥配施牛粪、化肥配施羊粪处理(化肥配施高量有机

碳)土壤稳结态腐殖质、松结态腐殖质、紧结态腐殖

质含量分别提高 1.34~1.65 倍、 1.07~1.13 倍、

1.36~1.52 倍。与对照(T1)相比, 化肥配施高量有机

碳对土壤稳结态腐殖质、松结态腐殖质含量提高的

幅度明显高于低量有机碳配施化肥处理。此外, 与

化肥配施低量有机碳处理相比, 化肥配施高量有机

碳处理的土壤松结态 /紧结态腐殖质的比例约提高

1.27~1.43倍。不施肥及单施化肥处理与其余培肥处

理相比, 土壤松结态/紧结态腐殖质比例最低, 仅相

当于无机有机配施培肥处理的 32.61%~46.88%。土

壤紧结态腐殖质含量未受外源有机肥施用带入土壤

有机碳数量多少的影响。与对照相比, 单施化肥仅

显著提高了土壤稳结态腐殖质含量。持续 5 年培肥

后, 有机无机相结合的培肥方式与对照之间土壤重

组腐殖质均有显著性差异(P<0.05)。与对照相比, 有

机无机结合培肥处理的土壤重组腐殖质含量增幅达

8.83%~48.20%; 化肥配施牛粪和化肥配施羊粪处理

的土壤重组腐殖质含量较对照提高 1.48~1.68倍, 与

化肥配施生物有机肥、化肥配施黄腐酸钾处理相比

也提高 4.10%~33.29%。 

总体可见, 在化肥配施有机肥下土壤腐殖质结

合形态的变化主要是通过降低土壤腐殖质紧结态比

例, 提高土壤稳结态腐殖质、松结态腐殖质含量以

及松结态腐殖质/紧结态腐殖质比例实现的。在施用

化肥的基础上施入有机肥, 使土壤松结态腐殖质含

量提高、土壤松结态/紧结态腐殖质比例提升, 可能

是有机无机配施培肥促进土壤养分释放, 提高土壤

肥力的主要原因。 

2.3  无机肥与不同有机肥配施对土壤微生物群落

结构的影响 

土壤中总磷脂脂肪酸代表着土壤微生物的总量, 

是反映土壤微生物群落结构变化的敏感指标[22]。由

表 2 可以看出, 无机肥与不同有机肥配施处理下以

PLFA 表征的土壤微生物群落结构间存在较大的差

异。化肥配施牛粪和化肥配施羊粪的土壤细菌、真

菌、放线菌、原生动物、土壤微生物总磷脂脂肪酸

与对照(T1)处理间均有显著性差异(P<0.05)。与对照

和单施化肥处理相比, 其土壤微生物总磷脂脂肪酸

分别提高 1.64~3.40 倍和 1.92~3.99 倍。化肥配施牛 
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表 1  不同有机无机肥配施处理对土壤腐殖质形态及组分数量的影响(2015 年) 
Table 1  Contents and relative mass fractions of different forms of soil humus under different treatments of combined application of 

inorganic fertilizer and organic manure in 2015 

含量 Content (g·kg1) 相对质量分数 Relative mass fraction (%) 

处理 
Treatment 

稳结态腐殖质 
Stably 

combined 
humus  

紧结态腐殖质 
Tightly 

combined 
humus 

松结态腐殖质 
Loosely 

combined 
humus  

松结态腐殖质/ 

紧结态腐殖质 
Loosely combined 

humus / tightly 
combined humus

重组腐殖质
Recombinant 

combined 
humus (g·kg1)

稳结态腐殖质 
Stably 

combined 
humus   

紧结态腐殖质 
Tightly 

combined 
humus 

松结态腐殖质
Loosely 

combined 
humus 

T1 0.24±0.01f 6.04±0.24b 0.40±0.05e 0.07 6.68d 3.59 90.42 5.99 

T2 0.60±0.04e 6.19±0.36b 0.48±0.04e 0.08 7.27d 8.25 85.14 6.60 

T3 1.02±0.02b 7.24±0.39a 1.64±0.02b 0.23 9.90b 10.30 73.13 16.57 

T4 1.26±0.03a 7.91±0.78a 1.84±0.05a 0.23 11.01a 11.44 71.84 16.71 

T5 0.96±0.01c 7.34±0.55a 1.21±0.03c 0.16 9.51b 10.09 77.18 12.72 

T6 0.76±0.05d 6.38±0.33b 1.12±0.04d 0.18 8.26c 9.20 77.24 13.56 

T1、T2、T3、T4、T5、T6分别表示不施肥、单施化肥、化肥+牛粪、化肥+羊粪、化肥+生物有机肥、化肥+黄腐酸钾。同列不同小写字

母表示处理间差异显著(P<0.05)。T1, T2, T3, T4, T5 and T6 represent blank control, inorganic fertilizer application, combined application of 

inorganic fertilizer and cow dung, combined application of inorganic fertilizer and sheep manure, combined application of inorganic fertilizer and 
bioorganic fertilizer, and combined application of inorganic fertilizer and fulvic acid potassium. Different lowercase letters in the same column 
indicate significant differences among treatments at 0.05 level. 

粪处理土壤细菌、放线菌、真菌的生物量较对照处

理分别增加 3.42 倍、1.90 倍和 3.90 倍, 但以 PLFA

表征的主要微生物类群生物量增长幅度却低于化肥

配施羊粪, 这两种处理除真菌在化肥配施羊粪处理

中显著高于化肥配施牛粪处理外, 其余微生物之间

差异均不显著。化肥配施生物有机肥和化肥配施黄

腐酸钾处理的土壤细菌、真菌、放线菌生物量与对

照相比也表现出类似的变化趋势。其中, 化肥配施

生物有机肥处理与对照间有显著性差异 (P<0.05), 

但化肥配施黄腐酸钾处理除真菌生物量, 土壤细菌

及放线菌与对照间无明显差异。 

与对照相比 , 各处理中 G+/G值均呈显著

(P<0.05)降低趋势 , 但不同有机无机结合的土壤培

肥方式下, 土壤 G+/G值间无显著差异。与对照相比, 

土壤真菌/细菌生物量比值除化肥配施牛粪、羊粪外, 

其他处理整体间差异不明显。可见, 在旱作条件下, 

有机无机相结合的土壤培肥方式仍可以改变土壤微

生物群落结构组成。土壤主要微生物类群生物量及

不同微生物类群间比例与培肥方式、肥料类别、外

源有机碳数量有明显关系。 

表 2  不同有机无机肥配施处理对土壤微生物群落结构组成的影响  
Table 2  Effects of different treatments of combined application of inorganic fertilizer and organic manure on soil microbial 

communities structure in 2015                     nmolg1(dry soil) 

处理 
Treatment 

细菌(B) 
Bacterial 

放线菌 
Actinomycete 

真菌(F) 
Fungal 

原生动物类 
Protozoan 

真菌/细菌 
F/B 

革兰氏阳性菌/ 

革兰氏阴性菌 

G+/G 

总磷酯脂肪酸 
Total PLFA 

T1 5.02±1.76c 1.07±0.44c 1.79±0.46c 0.00±0.00b 0.61±0.11abc 0.68±0.12a 8.40±2.76d 

T2 10.17±0.97b 2.64±0.50b 3.82±0.02bc 0.05±0.09b 0.51±0.05bcd 0.56±0.05b 17.46±1.47bc 

T3 17.17±1.83a 4.18±0.14a 5.98±0.60b 0.26±0.07a 0.47±0.03d 0.54±0.02b 28.58±3.09a 

T4 18.78±4.16a 4.49±0.67a 8.69±2.87a 0.21±0.04a 0.66±0.07a 0.57±0.01b 33.57±7.74a 

T5 11.67±0.89b 2.85±0.40b 5.00±0.68b 0.07±0.11b 0.62±0.02ab 0.51±0.03b 20.46±1.87b 

T6 7.51±2.67bc 2.09±1.10bc 2.50±0.73c 0.00±0.00b 0.47±0.12cd 0.55±0.03b 12.90±3.59cd 

T1、T2、T3、T4、T5、T6分别表示不施肥、单施化肥、化肥+牛粪、化肥+羊粪、化肥+生物有机肥、化肥+黄腐酸钾。同列不同小写字

母表示处理间差异显著(P<0.05)。 T1, T2, T3, T4, T5 and T6 represent blank control, inorganic fertilizer application, combined application of 

inorganic fertilizer and cow dung, combined application of inorganic fertilizer and sheep manure, combined application of inorganic fertilizer and 
bioorganic fertilizer, and combined application of inorganic fertilizer and fulvic acid potassium. Different lowercase letters in the same column 
indicate significant differences among treatments at 0.05 level. 

2.4  土壤微生物群落结构组成与土壤有机碳及土

壤腐殖质形态间的相互关系 

以 PLFA 表征的土壤主要微生物类群的生物量

与土壤有机碳含量均呈正相关(图 2a), 主成分分析

中第 1 排序轴(97.16%)、第 2 排序轴(1.53%)能够在

累积变量 98.69%水平上揭示不同有机无机培肥影响

下的土壤微生物群落变化。化肥配施牛粪和化肥配

施羊粪处理的土壤细菌、真菌等主要微生物类群在
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空间分布上相对聚集, 两处理间的微生物群落结构

组成较相似。与对照(T1)相比, 单施化肥、化肥配施

生物有机肥和化肥配施黄腐酸钾处理主要土壤微生

物类群也分布在不同空间位置上, 说明这些处理的

土壤微生物群落结构组成彼此间有差异。此外, 土

壤微生物群落组成中 G+/G比值与土壤松结态腐殖

质含量间有较好的正相关关系。总体上, 基于土壤

微生物主要类群 PLFA 含量排序轴与基于土壤有机

碳及腐殖质形态等环境因子的排序轴之间相关性

(P1=0.568, P2=0.611)较好。 

 

图 2  不同有机无机肥配施处理下土壤微生物群落结构组成(a)、有机碳及腐殖质形态(b)的多元分析 
Fig. 2  Multivariate analysis of soil microbial communities structure based on the phospholipid fatty acids (a) and soil organic 

carbon, soil humic forms (b) under different treatments of combined application of inorganic fertilizer and organic manure 
图中 1、2、3为不施肥处理, 4、5、6为单施化肥处理, 7、8、9为化肥配施牛粪处理, 10、11、12为化肥配施羊粪处理, 13、14、15为

化肥配施生物有机肥处理, 16、17、18为化肥配施黄腐酸钾处理。Bacteria: 细菌; Fungi: 真菌; Actinomycete: 放线菌; Protozoa: 原生动物; 

Gram Positive: 革兰氏阳性菌; Gram Negative: 革兰氏阴性菌; Tightly: 紧结态腐殖质; Loosely: 松结态腐殖质; Stably: 稳结态腐殖质; Carbon: 

土壤有机碳; Total PLFA: 总磷脂脂肪酸。In the figures, 1, 2, 3 are replicates of no fertilization treatments; 4, 5, 6 are replicates of chemical 

fertilizer treatment; 7, 8, 9 are replicates of treatment of combined application of chemical fertilizer and cow dung; 10, 11, 12 are replicates of 
treatment of combined application of chemical fertilizer and sheep manure; 13, 14, 15 are replicates of treatment of combined application of chemical 
fertilizer and bio-organic manure; 16, 17, 18 are replicates of treatment of combined application of chemical fertilizer and fulvic acid potassium. 
Gram Positive: gram positive bacteria; Gram Negative: gram negative bacteria; Tightly: tightly combined humus; Loosely: loosely combined humus; 
Stably: stably combined humus; Carbon: soil organic carbon; Total PLFA: total phospholipid fatty acids. 

图 2b中, 土壤有机碳含量与松结态、稳结态和

紧结态腐殖质含量均正相关。冗余分析(RDA)表明, 

第 1 排序轴、第 2 排序轴分别解释了土壤有机碳变

化的 65.14%和 34.86%。假设性测验结果表明

(pseudo-F=8.7, P=0.001 7), 所有排序轴都是极显著

的; 第 1 排序轴对有机无机培肥影响下的土壤有机

碳累积差异变化解释最多。与对照相比, 土壤有机

碳在空间分布上有明显分散。化肥配施生物有机肥

和化肥配施黄腐酸钾处理的土壤腐殖质碳的结合形

态比较相似; 化肥配施牛粪、化肥配施羊粪处理土

壤腐殖质碳结合形态相一致, 单施化肥处理没有明

显影响土壤腐殖质碳结合形态的空间分布。 

可见, 培肥方式会对土壤腐殖质的形态组成产

生影响 , 较高量外源有机碳(化肥配施牛粪和化肥

配施羊粪处理)的施入会明显影响土壤有机碳的累

积。各形态腐殖质含量与土壤有机碳含量都呈正相

关, 松结态腐殖质对化肥配施牛粪和化肥配施羊粪

处理的微生物群落结构组成影响较大; 配施高量有

机肥表现有提高土壤松结态、稳结态腐殖质含量的 

趋势。 

3  讨论 

3.1  无机肥与不同有机肥配施对土壤有机碳累积

及腐殖质形态组成的影响 

有机碳能改善土壤的物理、化学和生物特性 , 

在植物养分循环中起着重要作用, 是衡量土壤质量

的重要指标之一[23]。Guo等[24]发现, 在小麦(Triticum 

aestivum)-玉米(Zea mays)轮作系统中土壤有机质与

施入土壤的牛粪数量有显著正相关, 单施化肥对土

壤有机碳累积量没有显著影响。每公顷施用 200 m3

的罂粟(Papaver somniferum)废弃物能够将土壤有机

碳含量从 1.24%增加到 1.57%, 然而较低用量对土壤有

机碳的增加没有明显影响[25]。试验中, 化肥配施牛粪、

羊粪处理土壤有机碳含量平均从 6.09 g·kg1提高到

9.02 g·kg1。与试验初期相比, 年平均有机碳累积递

增幅度可达 9.71%, 土壤有机碳累积较明显。然而, 

化肥配施生物有机肥和化肥配施黄腐酸钾在培肥 5

年后 , 土壤有机碳的累积量仅比对照增加 2.65%~ 
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3.70%。研究结果与相关报道基本一致。分析认为, 

外源有机碳的输入、作物高产导致的残落物中有机

物的增加可能是化肥有机肥配施提高土壤有机碳累

积的两个主要途径。较高量有机肥的施入有利于土

壤有机碳的快速积累, 低量或者不施有机肥对土壤

有机碳累积影响不明显。但是, Campbell等[26]认为, 

富含有机质的土壤即使持续施肥(包括豆科绿肥或

豆科牧草作物还田)也很难增加和改善土壤有机质

的含量, 施肥措施并没有影响碳的矿化。 

土壤腐殖质是有机质存在的一种特殊形态, 施

入土壤中未被分解的有机物通过腐殖化过程转变为

腐殖质。由于腐殖质碳对土壤微生物分解有较强的

抗性, 因此土壤腐殖质的周转比较缓慢。但是, 土壤

腐殖质在提供植物营养物质、矿物分解方面起着重

要的作用[27]。有研究指出, 腐殖质的形态与土壤有

机碳的储存量和土壤的形成因素有关[28]。施用马粪

和马粪配施高量化肥均提高了土壤有机碳的含量 , 

但对土壤腐殖物质——胡敏酸数量影响不显著。施

用马粪下, 土壤 2.00~0.25 mm大团聚体中胡敏酸的

芳香性增强, 胡敏酸更稳定[29]。长期平衡施肥, 特别

是有机肥施用增加了 O—烷基、异丙基和 N—CH基

团的百分比, 降低了腐殖质中芳香族的含量[30]。试

验中有机无机结合的培肥方式下, 随进入土壤有机

物数量的增加 , 土壤腐殖质含量有逐步增加的趋

势。其中稳结态、松结态腐殖质含量均显著提高, 紧

结态腐殖质没有受到明显影响。尽管各培肥措施都

在不同程度上降低了紧结态腐殖质的相对质量分数, 

但土壤中腐殖质碳的结合方式仍以紧结态腐殖质为

主。紧结态腐殖所占的质量分数较对照处理下降

5.84%~25.41%, 而稳结态、松结态腐殖质所占的质

量分数则约提高 0.55~1.93倍。单施化肥处理对土壤

腐殖质形态组成的调节作用较弱, 化肥配施生物有

机肥和化肥配施黄腐酸钾处理次之, 化肥配施羊粪

和化肥配施牛粪处理作用最强。可见, 随外源有机

碳的施入及输入量的增加, 有机碳输入和土壤矿化

之间的平衡关系会被打破, 土壤紧结态腐殖碳会向

稳结态、松结态碳转化。这与韩晓萍等[31]在有机无

机长期配施对小麦产量和土壤有机组分的影响所得

的结果基本一致。土壤腐殖质与土壤无机胶体结合

的松紧程度不同, 对土壤肥力的贡献亦不相同。松

结态 /紧结态腐殖质的比例大意味着腐殖质活性较

高。试验中, 土壤有机碳含量与松结态、稳结态和

紧结态腐殖质含量均呈正相关。单施化肥并没有改

变土壤松结态/紧结态的比例, 而配施化肥下高量外

源有机碳的输入后土壤松 /紧结合态碳的比例明显

大于低量有机碳输入。可见, 长期坚持有机无机相

结合的培肥方式, 可促进有机质活化, 改善土壤供

肥能力。 

3.2  土壤有机碳对土壤微生物群落结构的影响及

其相互关系 

土壤水分、有机质和氮是影响土壤微生物群落

组成的最重要环境因素, 在土壤中添加有机碳可以

增加土壤微生物的丰富度和活性[32]。在施用有机肥

的条件下, 较高土壤有机碳含量与较高的土壤微生

物生物量、活性是相互一致的[12,14]。在塔斯马尼亚

富铁土壤上使用磷脂脂肪酸甲酯表征的微生物碳与

土壤总有机碳之间也有显著正相关关系(R=0.57)[25]。

水稻(Oryza sativa)-水稻-休闲种植制度下 , 长期施

用堆肥会显著增加土壤微生物生物量; 土壤微生物

生物量的增加是作物根系生长、根系密度增加所引

起的植物对肥料的典型反应[33]。本试验中, 有机无

机培肥方式均增加了土壤微生物生物量, 随有机肥

带入土壤有机碳数量的增加, 土壤细菌、真菌、放

线菌生物量和微生物总生物量显著升高。多元分析

表明, 土壤微生物生物量与土壤有机碳含量均呈正

相关, 这与 Thiele-Bruhn 等[34]的研究结果相一致。

分析认为, 受施入土壤中有机肥种类、性质和数量

的影响, 作物产量增加, 导致根系分泌物和植物残

落物的增加, 为土壤微生物提供充足碳源, 相应地

提高了微生物生物量; 而有机碳输入和矿化之间新

的平衡关系逐渐建立, 导致了土壤有机碳的逐步累

积。可见, 微生物群落结构的变化是受有机无机培

肥措施所引起的土壤有机碳含量变化驱动的。 

土壤细菌群落向革兰氏阴性菌群转变是其对氮

肥施用的响应, 是以环丙基脂肪酸(cy17:0)的增加和

革兰氏阳性菌与革兰氏阴性菌比例的降低为标志的, 

土壤G+/G的比例在施用化肥下比施有机肥更低[35]。

以往的研究认为, 在土壤养分较丰富的条件下, 革

兰氏阴性菌比例往往较高[36]。有机物料的添加首先

会导致生长速度较快的革兰氏阴性菌快速增殖, 随

后革兰氏阴性菌增殖速度下降, 最后才有利于生长

速度较慢的革兰氏阳性菌或真菌生长。高量有机肥

的施入, 促进土壤微生物对外源有机碳的利用而导

致更充分的群落演替效应, 主要是革兰氏阳性菌和

真菌对土壤有机质利用的不同步变化所引起的[11]。

试验结果显示, 与对照相比, 不同有机无机肥配合

施用均显著降低了 G+/G比例, 但 G+/G比例关系却

不受有机肥施用带入土壤有机碳数量的的影响。试
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验结果与 Giacometti 等[35]的研究结果基本一致。然

而, Wei 等[11]的研究却表明, 有机肥施用能使 G+/G

比例增加 12.3%。这些相互矛盾的研究结果可能与

不同施肥管理措施下, 土壤有机碳和土壤养分的有

效性差异有关。 

试验中土壤松结态腐殖质含量与土壤有机碳、

土壤 G+/G比例均有显著正相关关系。土壤有机碳是

影响微生物群落结构变化的关键因素[37]。试验中有

机肥料施入有利于革兰氏阴性菌的生长, 这就意味

着土壤革兰氏阴性菌对有机碳的输入反应更敏感 , 

会在整个土壤细菌群落组成中占据主导地位。土壤

有机碳和松结态腐殖质含量应该是土壤革兰氏阴性

菌相对丰度变化的主要驱动力。可见, 在较好土壤

环境条件下, 土壤革兰氏阴性菌较革兰氏阳性菌应

该具有竞争优势。通常含有较多有机碳且肥力较高

的土壤中细菌数目多于真菌, 真菌利用难分解有机

碳的能力优于细菌, 而细菌则容易利用易分解有机

碳[11-12]。Zhong 等[36]认为由于细菌比真菌的周转时

间短, 所以细菌对土壤肥力的短期变化更为敏感。

试验中持续有机无机培肥均明显增加了土壤细菌、

真菌的生物量, 整体上较高量的外源有机肥施入有

助于提升土壤细菌、真菌的生物量。尽管细菌生物

量远高于真菌, 但较对照而言, 真菌生物量增加的

幅度明显高于细菌。目前, 有关土壤 F/B 比率变化

都归因于植物根系分泌物数量和质量, 枯落物的质

量和数量、有机肥的输入和植物生产力及组成的差

异[35]。试验中 F/B 比例关系比较复杂, 除化肥配施

牛粪和化肥配施羊粪处理间有显著差异外, 其他处

理也表现出受土壤培肥方式、肥料类型、有机肥数

量影响而变化的趋势。外源有机肥输入时, 牛粪和

羊粪含水量和各自有机质含量的差异有可能就是导

致化肥配施牛粪、化肥配施羊粪处理 F/B 间差异显

著的主要原因。 

4  结论 

研究结果表明: 旱作节水条件下, 连续有机无

机培肥 5 年后, 土壤有机碳含量逐年上升, 以 PLFA

表征的土壤细菌、真菌、放线菌、原生动物和总微

生物生物量增加, G+/G比值降低。有机无机肥配施

通过提高土壤稳结态腐殖质、松结态腐殖质含量以

及松结态腐殖质 /紧结态腐殖质的比例来影响土壤

有机碳的组成。土壤有机碳含量与土壤主要微生物

类群生物量、土壤松结态腐殖质含量与 G+/G比值均

有正相关关系。外源有机碳的输入促进了主要微生

物类群生物量的增加, 提升了土壤革兰氏阴性菌的

竞争优势。 
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