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摘要: 【目的】研究一次性施用不同量的有机无机复混肥对热带地区水稻产量及土壤微生物群落与酶活性的影

响，为该区域水稻高效肥料管理提供科学依据。【方法】水稻田间试验连续进行了 3 季 (2018 年早稻–晚稻，

2019 年早稻)。施肥设 5 个处理：不施肥对照 (CK)，常规化肥分 3 次施用 (CF)，采用一次性基施的等量、减

10% 和减 20% 氮磷钾养分投入量的有机无机复混肥处理 (OF、–10%OF 和–20%OF)。2019 年早稻收获后测产，

同时取 0—20 cm 土壤样品，分析土壤理化性质和酶活性，采用 Illumina 高通量测序技术测定土壤细菌和真菌群

落组成、多样性和结构。【结果】OF、–10%OF 和 –20%OF 处理的水稻产量没有显著差异，均与化肥处理 (CF)
相当。与 CF 相比，3 个有机无机复合肥处理显著提高了土壤 pH，对土壤全量氮磷钾没有显著影响；OF 处理显

著提高了土壤有机质含量；–20%OF 处理显著提高了土壤碱解氮 (15.40%)、速效钾含量 (39.75%)；OF 和

–10%OF 处理显著提高了土壤有效磷 (49.82%、46.02%) 和速效钾含量 (91.40% 和 30.44%)；有机无机复混肥处

理对土壤酶活性没有显著影响。施用有机无机复混肥影响了真菌和细菌的多样性。其中–20%OF 处理显著提高

了细菌、真菌的 Chao1 指数和真菌的物种丰富度指数。在群落结构方面，–20%OF 处理的土壤变形菌门和酸杆

菌门的丰度显著高于 CF 处理，分别提高 6.64% 和 8.37%，厚壁菌门丰度较 CK 显著降低了 72.67%；

–20%OF 处理较 CF 处理显著增加土壤接合菌门丰度 (77.40%)，而–10%OF 土壤真菌球囊菌门较 CK 处理降低了

117.38%。相关性分析表明，土壤细菌多样性与土壤速效磷呈正相关，真菌多样性与土壤碱解氮呈正相关。冗

余分析表明，细菌群落的主要驱动因子为酸性磷酸酶、速效钾、有效磷和碱解氮，而碱解氮、全钾、有效磷和

脲酶是土壤真菌群落的主要限制因子。【结论】施用有机无机复混肥能显著改善南方红壤水稻土速效养分含量

和 pH，减少 10%～20% 的常规养分投入量，对水稻产量没有明显影响，但是比施用化肥明显提高了土壤中有

效磷、钾含量，同时提高了土壤细菌和真菌群落的数量和多样性。
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Abstract: 【Objectives】We studied the effects of basal application of different rates of organic-inorganic
compound fertilizer (OF) on rice yield and soil microbial community and enzyme activities in paddy soils, to
provide a scientific basis for its efficient application.【Methods】A field rice experiment was carried out for
three seasons in Hainan Province. Five treatments were set up as no fertilizer (i.e., CK), conventional chemical
fertilizer (CF), basal application of OF once, application of OF less 10% (–10%OF), and application of OF less
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20% (–20%OF). Soil samples were collected after harvesting rice in the third season. We employed Illumina
high-throughput sequencing technology to determine bacterial and fungal community composition, diversity,
and structural differences.【Results】All the three OF treatments had similar rice yield to CF. The three OF
treatments (P<0.05) increased soil pH. Compared with CF, OF treatment increased soil organic matter content,
–20%OF treatment increased soil alk.-hydr. N and readily available K contents (15.40% and 39.75%), OF and
–10%OF treatments increased soil available P (49.82% and 46.02%) and readily available K contents (91.40%
and 30.44%). OF treatments had no significant effect on soil enzyme activity compared with CF treatment. OF
treatment (P<0.05) changed the structure of the microbial community to different extents, –20%OF treatments
increased chao1 index and species richess index significantly. The abundance of Proteobacteria and
Acidobacteria in –20%OF treatment was 6.64% and 8.37% higher than those in CF, while Firmicutes was
72.67% lower in –20%OF than in that CK. The abundance of Zygomycota in –20%OF treatment was 77.40%
higher than that in CF, and the abundance of Glomeromycota in –10%OF treatment was 117.38% lower than
that in CK. Correlation analysis indicated that soil bacterial diversity was positively related to soil available P.
Redundancy analysis indicated that APtase activity, available K, available P, and alk.-hydr. N were the bacterial
community’s main drivers, while alkali-hydrolyzable N, total K, available P and urease limited the soil fungal
community.【Conclusions】Organic-inorganic compound fertilizer is more effective on rice yield than chemical
compound fertilizer. Reducing 20% of nutrient input based on OF could regulate soil available nutrient content for
diverse and abundant bacterial and fungal communities.
Key words: organic-inorganic compound fertilizer; tropical paddy soil; soil enzyme activity; bacterial

community; fungal community

 

农业生产中，合理施肥是提高土壤肥力、增加

作物产量的重要手段之一，不合理施肥则会导致土

壤酸化、养分缺失等一系列问题[1]。微生物作为土壤

系统中重要组成部分，在土壤有机质固定、养分转

化和健康土壤构建等方面发挥着重要作用 [2]。近年

来，关于有机肥以及有机无机肥配施对土壤肥力和

微生物群落结构的影响逐渐成为研究热点。国内外

研究表明，有机无机肥配施能够显著提高土壤养

分、酶活性和增加作物产量[3-5]。Liu 等[6]长期定位试

验结果表明，化肥配施有机肥能够显著提高黄土高

原地区脲酶、碱性磷酸酶和 β-葡萄糖苷酶活性；梁

路等[7]通过长期定位试验发现有机肥配施氮肥能够提

高土壤基础养分和相关酶活性。同时，许多研究表

明施用有机肥通过改善土壤养分含量进一步影响土

壤微生物群落结构。王伟华等[8]研究表明通过施用有

机肥能够提高土壤氮磷钾和土壤有机质含量，从而

提高土壤微生物生物量、微生物多样性和改善微生

物群落结构；Chen 等 [9 ]通过 20 年长期定位试验发

现，施用有机肥通过提高土壤有机碳含量进而改善

微生物群落结构。也有学者认为施用有机肥通过对土壤

性质的改变进而驱动土壤微生物群落变化[10-11]。Zeng等[12]

研究指出长期施氮造成土壤 pH 降低从而导致土壤微

生物群落结构发生变化；Zhu 等[13]研究阐明通过施加

秸秆改善土壤结构，进而对土壤微生物群落结构产

生影响。因此，施肥可通过多种途径影响微生物群

落结构，对其开展针对性研究，了解其作用机制，

对于健康土壤构建具有重要指导意义。

红壤主要分布在我国热带和亚热带地区，总面

积达到 148 km2，主要种植水稻、甘蔗等作物。由于

红壤的高度风化和强烈淋溶作用，导致土壤有机质

含量低、养分匮乏等问题[10,14]。近年来由于不合理的

施肥和耕作导致红壤肥力进一步退化，过量施用化

肥造成土壤酸化和板结。据统计，海南省 2017 年单

位播种面积化肥施用量达到 616.4 kg/hm2，远高于国

内化肥施用平均值和联合国粮农组织规定的化肥施

用限值[15]。目前国内针对稻田微生物研究主要集中在

有机肥和有机无机肥配施方面[16-17]，而针对有机无机

复混肥对稻田微生物的影响研究鲜见报道。选取热

带地区水稻土为研究对象，采用高通量测序技术研

究有机无机复混肥及其减量施用对稻田土壤微生物

群落多样性及群落结构变化的影响，同时结合施肥

引起稻田土壤理化性质和酶活性的变化，进而探讨

酶活性、土壤理化性质与微生物群落之间的相关

性，以期为热带地区水稻高效生产的肥料管理提供

科学依据。
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1    材料与方法

1.1    试验地概况

试验地位于海南省儋州市东成镇周坊村   (N
19°33′2″、E 109°33′36″)，该地区属于热带季风气

候，年均气温为 21℃～26℃， > 10℃ 年活动积温为

8430℃～8690℃，年降雨量 1500～2000 mm，月降

雨量 > 100 mm 集中在 6～9 月。该地区土壤发育母

质为砖红壤，质地较黏重，耕层土壤的理化性状为

全氮 0.96 g/kg、有效磷 19.84 mg/kg、速效钾 16.91
mg/kg、有机质 18.15 g/kg、土壤 pH 5.6。

1.2    试验设计

试验于 2018—2019 年间进行，共种植 3 季水

稻，其中 2018 年种植早稻和晚稻，2019 年种植早

稻。水稻品种均为特优 808，株行距均采用 20 cm ×
20 cm。试验共设 5 个处理，分别为不施肥对照

(CK)、常规肥料 (CF)、与 CF 处理等养分量的有机

无机复混肥   (OF)、有机无机复混肥用量减 10%
(–10%OF) 和减 20% (–20%OF) 处理。常规肥料单季

用量为  N 187 kg/hm2、P2O5  74 kg/hm2、K2O 159
k g / h m 2 ，分 3 次施用   (基肥∶蘖肥∶穗肥   =
5∶3∶2)，供试常规肥料为尿素 (含氮 46%)、过磷酸

钙 (P2O5 12%)、氯化钾 (K2O 60%)。有机无机复混肥

(N∶P2O5∶K2O= 11∶5∶9) 及减施处理均作为基肥一

次性施用，其中 OF 处理施肥量为 919 kg/hm2。每个

小区面积为 54 m2，每个处理重复 3 次，随机区组排

列，3季水稻小区处理保持一致。

1.3    样品采集

2019 年早稻试验于 3 月 30 日插秧，7 月 3 日收

获测产。第 3 季水稻收获前，于各试验小区采集

0—20 cm 土层土壤样品，每个小区采用 S 型采集

5 个点，采集土壤约 500 g，去除砾石和植物残体等

杂质后充分混合，然后将土壤分为 2 份，一份风干

进行土壤理化性质测定，另一份保存在–80℃ 冰箱

内，用于提取土壤 DNA和 PCR扩增。

1.4    测试项目与方法

1.4.1  土壤基本理化性质和酶活性测定　　土壤基本

理化性质测定参照《土壤农化分析方法》[18]，土壤样

品采集风干后过筛，全氮采用凯氏定氮法，碱解氮

采用碱解扩散吸收法，有机质采用重铬酸钾外加热

法，有效磷采用 0.5 mol/L 碳酸氢钠浸提—钼锑抗比

色法测定，速效钾用醋酸铵浸提—火焰光度法测

定，pH 采用蒸馏水浸提 (土水比 1∶2.5)，然后用

pH 计测定。土壤蔗糖酶活性采用 3,5-二硝基水杨酸

比色法；酸性磷酸酶活性采用磷酸苯二钠比色法；

脲酶活性采用苯酚钠比色法[19]。

1.4.2  土壤 DNA 提取和 PCR 扩增　　宏基因组测序

由上海欧易生物医学科技有限公司完成。称取 300
mg 土壤样品，利用 FastDNA® SPIN Kit for Soil (MP
Biomedicals，LLC，USA) 试剂盒提取土壤微生物总

DNA，具体操作严格按照试剂盒说明进行。利用

1% 琼脂糖凝胶电泳检测抽提的基因组 DNA 质量，

利用超微量分光光度计 (NanoDrop 1000，USA) 测定

提取的 DNA浓度。以 343F (5'–TACGGRAGGCAGC
AG–3') 和 515F (5'–GTGCCAGCMGCCGCGG–3') 为
DNA 引物扩增代表细菌的 16S rRNA；以 817F
(5'–TTAGCATGGAATAATRRAATAGGA–3')、
ITS1F (5'– CTTGGTCATTTAGAGGAAGTAA–3') 和
ITS2 (5'–GCTGCGTTCTTCATCGATGC–3') DNA 引

物扩增代表真菌的 ITS  rRNA 序列。扩增条件：

95℃ 预变性 2 min，接着进行 25 个循环，包括 95℃
变性 30 s，55℃ 退火 30 s，72℃ 延伸 30 s；循环结

束后 72℃ 最终延伸 5 min。对扩增产物切胶回收，

用 QuantiFluorTM荧光计进行定量。将纯化的扩增产

物进行等量混合，连接测序接头，根据 Illumina官方

说明构建测序文库，Hiseq2500 的 PE250 模式上机测

序。然后对所有样品的全部序列进行聚类，以

9 7 % 的 相 似 度 将 序 列 聚 类 成 分 类 操 作 单 元

(operat ional   taxonomic uni ts，OTUs)，然后对

OTUs 的代表序列进行物种注释，在 unite 库比对，

得到 OTUs 的分类学信息。使用物种对应的基因丰

度总和计算该物种的丰度，并在门、纲、目、科、

属、种各个分类学水平上统计物种在各个样品中的

丰度，从而构建相应分类学水平上的丰度谱。

1.5    数据处理方法与作图

使用 QIIME 软件分析数据，得出土壤细菌和真

菌 Alpha 多样性指数 (Shannon 指数)、菌群丰富度指

数   (Chao1 和物种丰富度指数 )  和测序深度指数

(Coverage 指数)。采用热图对不同物种在不同样品间

的表达情况进行展示，根据热图上的聚类关系反映

样本之间的关系。为了减少噪声的影响，采用相对

丰度 > 1 的样本。热图中每行代表 1 个样本，每列代

表 1 个分类水平，颜色从红到黑代表样本丰度从低

到高。采用 Canoco 5.0 软件对环境因子与微生物群

落结构进行冗余分析 (redundancy analysis，RDA)。
试验数据用 Microsoft Excel 2010 进行常规统计

分析，图形制作由 Origin 2017 完成，采用单因素方
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差分析方法 (One-way ANOVA)，用 SPSS 22.0 进行

Pearson相关性分析，用 Canoco 5.0进行冗余性分析。

2    结果与分析

2.1    有机无机复混肥及其减施对水稻产量的影响

图 1显示，所有施肥处理较 CK均能显著增加水

稻产量，但各施肥处理间水稻产量没有显著差异。

2.2    有机无机复混肥及其减施对土壤理化性质的

影响

表 1 显示，与 CF 相比，连续 3 季施有机无机复

混肥 (OF、–10%OF 和–20%OF 处理)，对土壤全量

氮磷钾没有显著影响，均显著提高了土壤 pH 值；

–20%OF 处理显著提高碱解氮、速效钾含量，分别

提高 15.40% 和 39.75%；OF 和–10%OF 处理均能显

著提高土壤有效磷、速效钾含量，其中有效磷分别

提高 49.82% 和 46.02%，速效钾分别提高 91.40% 和

30.44%；OF 处理显著增加土壤有机质含量，而

–10%OF 和–20%OF 处理的有机质含量增加未达到显

著水平。

2.3    有机无机复混肥及其减施对土壤酶活性的

影响

如图 2 所示，–20%OF处理较其他施肥处理增加

了 土 壤 蔗 糖 酶 活 性 ， 较 C F 处 理 增 加 幅 度 为

51.91%；不同施肥处理较 CK 均显著提高了土壤酸

性磷酸酶活性，但施肥处理之间没有显著差异；各

处理之间土壤脲酶活性没有显著差异。

2.4    有机无机复混肥及其减施对土壤微生物群落

丰富度和多样性的影响

表 2 表明，从真菌群落看，相比 CF 处理，

OF、–20%OF 处理显著提高了真菌的 Chao1 指数和

物种丰富度指数，–10%OF 处理没有显著变化，5 个

处理的香农指数无显著差异；从细菌群落看，–10%OF
和–20%OF 处理较 CF 处理显著增加了细菌 Chao1 指

数，对香农指数和物种丰富度指数没有显著影响，

而 OF 处理对 3 个指数均无显著影响。总的看来，

–20%OF 处理提高真菌和细菌多样性的效果显著高

于常规施肥。

Pearson相关性分析结果 (表 3)表明，细菌 Chao 1
指数与酸性磷酸酶、碱解氮、速效磷和速效钾呈显

著或极显著相关；物种丰富度指数和香农指数与酸

性磷酸酶和速效磷均呈极显著或显著正相关。真菌

Chao 1 指数与蔗糖酶、碱解氮、速效钾和 pH 呈显著

或极显著相关；物种丰富度指数与蔗糖酶和碱解氮

呈极显著正相关，与脲酶呈极显著负相关；香农指

数与碱解氮呈极显著正相关。
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图 1   不同施肥处理水稻产量

Fig. 1   Rice yields under different treatments
[ 注（Note）：柱上不同字母表示处理间差异显著 (P  < 0.05)
Different letters above the bars indicate significant difference among
treatments (P < 0.05).]

表 1   不同施肥处理土壤基本养分性状

Table 1   Soil nutrient characteristics under different fertilization treatments

处理

Treatment

全氮

Total N
(g/kg)

全磷

Total P
(g/kg)

全钾

Total K
(g/kg)

碱解氮

Alk.-hydr. N
(mg/kg)

有效磷

Available P
(mg/kg)

速效钾

Available K
(mg/kg)

有机质

Organic matter
(g/kg)

pH

CK 0.84 ± 0.13 b 0.17 ± 0.02 a 27.57 ± 2.14 b 59.76 ± 3.32 d 7.62 ± 0.27 c 17.58 ± 0.13 d 14.40 ± 2.08 b 5.02 ± 0.03 b

CF 1.10 ± 0.07 a 0.22 ± 0.03 a 28.52 ± 0.78 ab 64.74 ± 1.66 bc 18.47 ± 1.67 b 26.64 ± 1.17 c 15.34 ± 0.31 b 4.91 ± 0.02 c

OF 0.95 ± 0.06 ab 0.21 ± 0.01 a 30.82 ± 0.19 a 66.40 ± 3.32 b 27.67 ± 1.34 a 50.99 ± 4.26 a 18.24 ± 0.54 a 5.11 ± 0.03 a

–10%OF 1.02 ± 0.10 ab 0.22 ± 0.04 a 30.74 ± 2.27 a 61.42 ± 1.66 cd 26.97 ± 4.32 a 34.75 ± 5.11 b 16.24 ± 0.09 ab 5.00 ± 0.03 b

–20%OF 1.03 ± 0.19 ab 0.22 ± 0.05 a 29.87 ± 0.32 ab 74.71 ± 1.01 a 21.10 ± 0.96 b 37.23 ± 0.97 b 16.29 ± 1.83 ab 5.02 ± 0.03 b

         注（Note）：CK—不施肥对照  No fertilizer  input;  CF—化肥  Chemical  fertilizer;  OF—有机无机复混肥  Organic-chemical  compound
fertilizer; 同列数据后不同字母表示处理间差异显著 (P < 0.05) Values followed by different letters in same column indicate significant differences
among treatments (P < 0.05).
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2.5    有机无机复混肥及其减施对土壤细菌结构的

影响

如图 3 所示，有机无机复混肥及其减施处理较

CK 和 CF 处理的优势菌门达到 8 个，分别为变形菌

门 (Proteobacteria)、酸杆菌门 (Acidobacteria)、绿弯

菌门 (Chloroflexi)、螺旋体门 (Spirochaetes)、拟杆菌

门 (Bacteroidetes)、硝化螺旋菌门 (Nitrospirae)、芽单

胞杆菌门   ( G emma t im o n a d e t e s )  和放线菌门
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图 2   不同施肥处理对相关土壤酶活性的影响

Fig. 2   Effects of different fertilization treatments on related soil enzyme activities
[ 注（Note）：CK—不施肥对照 No fertilizer input；CF—化肥 Chemical fertilizer；OF—有机无机复混肥 Organic-chemical compound
fertilizer. 图中箱体代表酶活性范围，箱体中短线代表酶活性中值，箱体上误差棒代表酶活性变异大小，方柱上不同字母表示不同处理间

差异显著 (P < 0.05) The top and bottom line of boxes represent the ranges of enzyme activities，the short lines inside represent the middle values，
the error bar above each box represent the variation, and different letters above the bars represent significant difference among treatments
(P < 0.05).]

表 2   不同施肥处理土壤微生物多样性分析

Table 2   Analysis of soil microbial diversity of different fertilization treatments

处理

Treatment

Chao 1指数 Chao 1 index 香农指数 Shannon index 物种丰富度 Species richness index

真菌 Fungi 细菌 Bacteria 真菌 Fungi 细菌 Bacteria 真菌 Fungi 细菌 Bacteria

CK 588.2 ± 81.7 b 3564.2 ± 127.8 c 6.35 ± 0.32 a 9.65 ± 0.11 b 525.4 ± 15.5 c 2377.5 ± 99.7 b

CF 601.8 ± 93.4 b 3642.2 ± 129.0 bc 6.73 ± 0.13 a 9.81 ± 0.19 ab 527.3 ± 48.7 c 2478.6 ± 69.7 ab

OF 770.3 ± 69.1 a 3795.6 ± 24.5 ab 6.75 ± 0.21 a 9.84 ± 0.06 a 622.1 ± 64.8 b 2495.5 ± 60.9 ab

–10%OF 590.8 ± 57.0 b 3819.5 ± 51.7 a 6.39 ± 0.78 a 9.85 ± 0.09 a 540.1 ± 14.4 c 2533.8 ± 55.4 a

–20%OF 818.1 ± 82.8 a 3898.2 ± 57.6 a 7.09 ± 0.04 a 9.89 ± 0.12 a 757.8 ± 47.6 a 2527.4 ± 97.1 ab

         注（Note）：CK—不施肥对照  No fertilizer  input;  CF—化肥  Chemical  fertilizer;  OF—有机无机复混肥  Organic-chemical  compound
fertilizer. 同列数据后不同字母表示处理间差异显著 (P < 0.05) Values followed by different letters in same column indicate significant difference
among treatments (P < 0.05).

表 3   细菌和真菌多样性与土壤理化性质之间相关性分析

Table 3   Correlation analysis between bacterial and fungal diversity and soil physical and chemical properties

微生物种类

Microbial species
指数

Index
蔗糖酶

Invertase
酸性磷酸酶

Acid phosphatase
脲酶

Urease
碱解氮

Alk.-hydr. N
速效磷

Available P
速效钾

Available K
pH

细菌 Bacteria Chao1 0.342 0.835** –0.410 0.555* 0.699** 0.627* 0.206
Species richness index –0.013 0.725** –0.414 0.319 0.623* 0.421 –0.102

Shannon 0.097 0.746** –0.482 0.422 0.633* 0.503 0.032

真菌 Fungi Chao1 0.585* 0.469 –0.403 0.816** 0.391 0.670** 0.529*

Species richness index 0.689** 0.449 –0.690** 0.828** 0.268 0.438 0.322

Shannon 0.376 0.377 –0.268 0.696** 0.119 0.225 0.081

       注（Note）：*—P < 0.05; **—P < 0.01.
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(Actinobacteria)，其中–20%OF 处理较 CF 处理能显

著增加土壤变形菌门和酸杆菌门的丰度，增幅分别

达到 6.64% 和 8.37%，同时 OF 处理较 CF 处理能显

著增加芽单胞杆菌门丰度，增幅为 16.86%，而施肥

处理较 CK 处理能显著降低土壤厚壁菌门丰度，其

中–20%OF处理降幅最大，为 72.67%。

如图 3 所示，有机无机复混肥及减施处理较

CK 和 CF 处理优势菌属达到 6 个，分别为厌氧黏细

菌属 (Anaeromyxobacter)、地杆菌属 (Geobacter)、念

珠菌属   (Candidatus_Solibacter)、Candidatus_

Kor ibac ter、赭黄嗜盐囊菌属   (Hal iangium )  和
MND1，其中–20%OF 处理较 CF 处理能显著增加

Candidatus_Solibacter 和 Candidatus_Koribacter 丰

度，增幅分别为 26.71% 和 30.28%，其中–20%OF 处

理较 CK 能显著降低硝化螺旋菌属 (Nitrospira) 丰

度，降幅为 31.68%。

2.6    有机无机复混肥及其减施对土壤真菌结构的

影响

如图 4 所示，有机无机复混肥处理较 CK 和

CF 处理优势菌门达到 3 个，分别为子囊菌门
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图 3   不同肥料减施模式细菌群落分布和组成 (门和属水平)

Fig. 3   Distribution and composition of bacterial communities under different fertilizer reduction
application modes (phylum and genus level)

[注（Note）：CK—不施肥对照 No fertilizer input；CF—化肥 Chemical fertilizer；OF—有机无机复混肥 Organic-chemical compound fertilizer.]
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图 4   不同肥料减施模式真菌优势菌种相对丰度 (门和属水平)

Fig. 4   Relative abundance of dominant fungal species under different fertilizer reduction
application modes (phylum and genus level)

[注（Note）：CK—不施肥对照 No fertilizer input；CF—化肥 Chemical fertilizer；OF—有机无机复混肥 Organic-chemical compound fertilizer.]
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(Ascomycota)、担子菌门 (Basidiomycota) 和接合菌门

(Zygomycota)，其中–20%OF 处理较 CF 处理能显著

增加土壤接合菌门的丰度，增幅为 77.40%，而

–10%OF 较 CK 处理能显著降低土壤真菌球囊菌门

(Glomeromycota)，降幅为 117.38%。

如图 4 所示，有机无机复混肥及其减施处理较

CK 和 CF 处理优势菌属达到 5 个，分别为被胞霉属

(Mortierella)、光盖伞属  (Psilocybe)、支顶胞属

(Acremonium)、镰胞霉属 (Fusarium) 和海洋菌属

(Westerdykella)，其中–20%OF较 CF能显著增加被胞

霉属 (Mortierella)、镰胞霉属 (Fusarium) 相对丰度，

增幅分别为 147.06%和 124.59%，较 CK 能显著降低

光盖伞属 (Psilocybe) 相对丰度，降幅为 41.07%。

2.7    土壤因子、酶活性对水稻土微生物群落结构

的影响

为了探讨土壤环境对微生物群落构成的影响，

采用 11 种土壤环境因子 (全氮、全磷、全钾、碱解

氮、有效磷、速效钾、有机质、pH、蔗糖酶、酸性

磷酸酶、脲酶) 来估算对稻田微生物门和属水平上的

贡献值，分析结果如图 5 所示。就细菌而言，酸性

磷酸酶、速效钾、有效磷和碱解氮是影响细菌门结

构的主要环境因子，酸性磷酸酶和碱解氮与变形菌

门、酸杆菌门、绿弯菌门、螺旋体门、拟杆菌门、

硝化螺旋菌门和芽单胞杆菌门呈正相关，对放线菌

门和厚壁菌门有负相关作用；速效钾和有效磷与变

形菌门、酸杆菌门、绿弯菌门、螺旋体门、硝化螺

旋菌门和芽单胞杆菌门呈正相关，对放线菌门、拟

杆菌门和厚壁菌门有负相关作用；酸性磷酸酶、速

效钾、有效磷和碱解氮是影响土壤细菌属水平的主

要环境因子，从图中可以看出，水稻产量受酸杆菌门、

芽单胞杆菌门、变形菌门和螺旋体门影响较大。

从真菌角度而言，碱解氮、全钾、有效磷和脲

酶是影响真菌门结构的主要环境因子，碱解氮和全

钾对接合菌门和担子菌门有正相关作用，对子囊菌

门和球囊菌门有负相关作用；有效磷对子囊菌门和

接合菌门有正相关作用，与担子菌门和球囊菌门呈

负相关；脲酶与子囊菌门呈正相关，与担子菌门、

结合菌门和球囊菌门呈负相关；有效磷、脲酶、速

效钾和蔗糖酶是影响真菌属水平的主要环境因子，

水稻产量与结合菌门和子囊菌门呈正相关。

3    讨论

3.1    有机无机复混肥及其减施对土壤养分和酶活

性的影响

有机无机复混肥在一定程度上可以增加作物产

量。吴萍萍等[20]通过化肥配施有机肥显著增加了水稻

产量。本研究通过施用不同量有机无机复混肥观察

到，–10%OF 处理水稻产量最高，这说明施用适量

的有机无机复混肥对水稻产量的提高效果最佳。已

有研究表明，有机无机肥配施能够改善土壤养分状

况[21]，通过对水稻收获后土壤养分分析发现，有机无

机复混肥及其减施较单施化肥能够显著提高土壤速

效态养分含量和改善土壤 pH，这可能是因为有机无

机复混肥同时具有速效和缓效养分，能够促进植物

快速生长而导致更多的有机残余物进入土壤，进而

提高了土壤养分[22-23]。土壤酶活性是养分循环和转化

的关键因素，施肥量和施肥种类都会对土壤酶活性

产生影响。土壤蔗糖酶能够将土壤内的蔗糖分解为

果糖和葡萄糖，能够表征土壤内碳循环和生物化学

活性[24]。本研究结果表明，–20%OF 处理较其他施肥

处理能够增加土壤蔗糖酶活性，相关研究表明土壤

酶活性与有机肥施用量呈正相关，但本研究在红壤

水稻土上结果略有不同，这可能是因为不同的施肥

处理对植物生长差异造成的，较大的生长差异可以

直接通过根系分泌物的不同影响土壤酶的活性[25-26]。

磷酸酶影响着土壤内磷素的转化，能够表征土壤内

磷素肥力，本研究各施肥处理较不施肥能够显著提

高土壤酸性磷酸酶活性，与单施化肥相比，不同用

量的有机无机复混肥对酸性磷酸酶有一定的提升作

用，这与刘骅等[27]和李晨华等[28]研究结果一致，通过

相关性分析发现，酸性磷酸酶活性与土壤全钾、速

效钾、碱解氮和有效磷呈显著或极显著正相关，这

说明适量施用有机无机复混肥能够提升土壤酶活性

和土壤养分含量，从而促进作物生长，同时长势良

好的作物的根系分泌物能更好地促进微生物的活

性，因此合理施肥能够保持土壤、微生物和作物之

间的良性循环。

3.2    有机无机复混肥及其减施对土壤微生物多样

性和群落结构的影响

大量研究表明，施用有机无机复混肥能够增加

土壤速效态养分含量，使土壤微生物有充足的养分

供应，从而提升微生物活性，保证土壤微生物的多

样性[29-30]。土壤微生物多样性指数表示群落中微生物

的多少，值越大则表明物种越丰富；丰富度指数越

高，则表明群落内某种微生物的丰度越高；而且微

生物多样性指数和丰富度指数可以表明生态系统的

稳定性[31]。本研究表明，OF 和–20%OF 较不施肥和

施化肥能明显提高土壤真菌和细菌的 Chao1 指数和

物种丰富度指数，各施肥处理较不施肥处理能提高

土壤微生物的香农指数，这与已有研究[32]相一致。这
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可能是因为有机无机复混肥还田能够提高土壤有机

养分从而刺激土壤微生物的生长。本试验结果以

–20%OF 处理效果最为明显，这表明在有机无机复

混肥减施 20% 水平上仍能保持水稻土微生物的多样

性，这对实现我国化肥零增长的目标具有重要指导

意义。

不同有机无机复混肥施用后稻田土壤内的优势

菌门为变形菌门、酸杆菌门、绿弯菌门、螺旋体

门、拟杆菌门、硝化螺旋菌门、芽单胞杆菌门和放

线菌门，这些菌门在水稻的生长尤其是在根系生长

中起重要作用。试验结果表明，不同用量有机无机

复混肥均能提高土壤内变形菌门细菌丰度，尤其是

–20%OF 处理增加最为明显，相关研究表明变形菌

门细菌在土壤内必需的矿物养分的生物循环中发挥

重要作用，变形菌门细菌丰度的高低可以影响土壤

肥力和植物根系的生长[33-34]。不同用量有机无机复混

肥均增加酸杆菌门和绿弯菌门的细菌丰度，以

–20%OF 处理最佳，这与吴宪等[35]的研究结果一致。

酸杆菌门细菌在植物残体的分解中发挥重要作用，

酸杆菌门细菌对纤维素的降解发挥一定作用，能够

促进纤维素酶和半纤维素酶的形成，同时可以参与

土壤内 Fe 元素的循环[36]，而绿弯菌门细菌可以将土

壤内多糖分解成氢和有机酸，可以加快土壤内有机

物的降解[37]。有机肥还田后在微生物的分解下形成胶

结物质，有利于土壤团聚体的形成，从而提高硝化

螺旋菌门的相对丰度，有研究表明硝化螺旋菌门的

相对丰度和土壤团聚体呈显著正相关[38]。同时试验结

果显示，有机无机复混肥和化肥处理降低了厚壁菌

门细菌丰度，已有研究表明，厚壁菌门细菌对有机

碳含量较为敏感，且施氮量多会明显抑制厚壁菌门

细菌的多样性，此类菌群可能更适合在养分平衡的

状态下生长[39-40]。

本研究在门水平上，各有机无机复混肥处理真

菌优势菌门为子囊菌门、担子菌门和结合菌门，这

Bacteroi

Gemmaim Firmicut

Sp
iro
ch
a

Actinobc

Acidobac

Yield 

Aptase Urease

TN

TP

AP

pHOM

AN

TK

AK

Inv

Proteobc

Ch
or
of
l

0.6

0

−0.8
−0.1 0 1.0

R
D

A
2
 (

5
.0

5
%

)

RDA1 (72.80%)

0.8

0

−0.8
−1.0 0 0.6

RD
A

2 
(1

8.
38

%
)

RDA1 (68.37%)

Geobactr

Firmicut

Candidat
Candidat

Anaeromx

Nitrospr

Haliangi
MND1

Yield 

Aptase

Urease

AP

OM

AN

AK
pH

Inv

Bacteroi

Ascomyct

Glomerom

Zygomyct

0.6

0

−1.0
−1.0 0 0.8

RD
A

2 
(2

6.
89

%
)

RDA1 (46.27%)

Y
ield 

Aptase

Urease

AP

OM

AN
TK

TN
TP

AP

pHInv

F
u
sa
riu
m

Acremoni

Aptase

Urease
TN

TP

AP

pH

O
M

AN

TK

AK

Inv

Lipomycs

1.0

0

−1.0
−0.6 0 1.0

RD
A

2 
(2

0.
93

%
)

RDA1 (28.15%)

Neurospr

Redecker
PsilocybRhizophg

Westerdk

Zopfirll
Entrophs

Mortierl

 
图 5   土壤环境与微生物群落冗余性分析

Fig. 5   Soil environment and microbial community redundancy analysis
[注（Note）：TN—全氮 Total N；TP—全磷 Total P；TK—全钾 Total K； AN—碱解氮 Alk.-hydr. N；AP—有效磷 Available P；

AK—速效钾 Available K；OM—有机质 Organic matter；Inv—蔗糖酶 Invertase；Aptase—酸性磷酸酶 Acid phosphatase；Urease—脲酶.]
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与已有研究[35, 41]相一致。本研究中，施用不同有机无

机复混肥能够提高子囊菌门真菌的相对丰度，这是

因为子囊菌门真菌能够降解土壤内腐烂有机物，是

纤维素和果胶等化合物主要分解者，且施用有机无

机复混肥能够提高土壤的速效养分和有机质含量，

子囊菌门真菌更适合在这样的环境中生存，本研究

结果显示子囊菌门真菌与土壤有效磷含量显著相

关，这也与已有研究[42-43]结果相一致。同时本研究有

机无机复混肥处理中接合菌门真菌相对丰度也高于

不施肥和施化肥处理，相关研究表明接合菌门真菌

相对丰度和粪肥具有较好的相关性 [44]。从属水平上

看，本研究施用有机无机复混肥提高了土壤被胞霉

属、光盖伞属、支顶胞霉属、镰胞霉属和海洋菌属

真菌的相对丰度。

3.3    土壤微生物多样性和群落组成与土壤理化性

质的关系

土壤作为微生物重要栖息地，环境的改变对土

壤内的细菌、真菌丰富度产生重要影响，土壤可以

提供微生物所需的重要养分，同时根系分泌物可以

间接影响微生物群落结构[43]。施用有机无机复混肥能

够显著提高水稻土碱解氮、有效磷、速效钾、有机

质含量和 pH，本研究通过冗余分析表明，不同有机

无机复混肥处理下土壤细菌群落与酸性磷酸酶、速

效钾、有效磷和碱解氮有显著相关关系。海南土壤

较为瘠薄，土壤速效态养分较缺乏，抑制了土壤细

菌的生长。本研究中土壤酸性磷酸酶、速效钾是细

菌群落的主要驱动因子，同时有效磷也与微生物的

活性呈显著相关，这和已有研究[45]相一致。酸性磷酸

酶作为与磷元素相关的水解酶，其主要作用是把磷

酸单脂化合物中磷酸单酯键切断使磷酸基游离，从

而提高土壤磷养分的生物活性，酸性磷酸酶的活性

大小直接与土壤速效态养分相关[46]，同时这些速效态

养分会影响细菌活性。土壤 pH 是影响微生物群落结

构的重要环境因子，但是在本研究中其影响并不

大，这可能是因为有机无机复混肥分解较慢，因此

各有机无机复混肥处理对土壤 pH 在短期内未造成较

大改变。与以往文献研究结果不同的是，本研究结

果得到影响真菌群落结构的因子为全钾和脲酶，这

可能是因为试验地土壤钾含量较低，在这样的背景

下，作物与真菌会对土壤内的钾元素产生竞争效

果，因此钾会成为真菌群落的限制因素。脲酶作为

分解尿素的主要作用酶，其活性大小与土壤全氮呈

显著正相关[7]，而全氮是真菌群落的主要限制因子，

这与相关研究[35, 47]结果一致。本研究在一定程度上诠

释了水稻施用有机无机复混肥对南方红壤微生物群

落结构的影响及其与土壤理化性质之间的关系。然

而土壤和微生物作为一个复杂的系统，土壤理化因

子和酶活性以及土壤微生物对长期施用有机无机复

混肥响应情况仍需进一步研究。

4    结论

经过 3 季水稻种植，减施 10% 和 20% 的有机无

机复混肥养分投入量并没有降低水稻产量，同时还

可不同程度地改善土壤 pH，提高土壤速效养分含

量，–20%OF 处理显著提高碱解氮、速效钾含量；

OF 和–10%OF 处理均能显著提高土壤有效磷、速效

钾含量，OF 处理能显著提高土壤有机质含量。减施

20% 有机无机复混肥较 CF 处理能提高土壤蔗糖酶活

性，增加幅度为 51.91%，同时施用有机无机复混肥

能提升土壤微生物群落多样性，其中–20%OF 处理

较 CF 处理能显著提高土壤微生物 Chao1 指数，同时

能够显著提高土壤真菌物种丰富度指数；施用有机

无机复混肥能够提高土壤微生物优势菌门的相对丰

度，–20%OF 能显著提高土壤细菌变形菌门和酸杆

菌门的丰度，有效降低土壤内细菌中厚壁菌门的相

对丰度，同时可以增加土壤真菌中接合菌门的相对

丰度，有效地改变土壤微生物群落结构，维持良好

的土壤生物学肥力，其中细菌优势菌群与土壤酸性

磷酸酶、速效钾、有效磷和碱解氮等因子呈显著正

相关，而水稻土中真菌群落与全钾和脲酶呈显著正

相关。因此，在南方水稻种植中应该重视推广有机

无机复混肥。
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