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不同鱼塘 稻蟹复合种养模式下稻田土壤细菌
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摘要: 针对宁夏地区稻蟹种养水资源短缺和鱼塘养殖尾水处理难等问题,以传统黄河水灌溉稻田的稻蟹种养模式

(CK)为对照,探究鱼塘 稻蟹复合种养模式(RS)与 CK 种养模式对稻田土壤环境因子以及细菌群落结构影响的异

同,并揭示细菌群落结构的主要影响因子。 基于 16S rRNA 高通量技术对 CK 模式与 RS 模式 4—8 月稻田土壤的细

菌群落组成、结构差异性及其与土壤指标之间的关系进行分析。 结果表明:鱼塘 稻蟹复合种养模式降低了稻田土

壤 pH 值,提高了铵态氮和有效磷含量;改变了稻田土壤细菌物种丰富度。 Chaol 和 Shannon 指数 4 月最高,5 月较

低。 4—8 月优势菌门为变形菌门、拟杆菌门、厚壁菌门,优势菌属均为假单胞菌属。 鱼塘 稻蟹复合种养模式 4—8
月假单胞菌属累积相对丰度降低了 7. 61 个百分点,硫杆菌属提高了 4. 94 个百分点,Unspecified_Bacteria 菌属增加

了 1. 83 个百分点,其他菌属变化在 ± 1 个百分点内。 冗余分析表明全钾、铵态氮、总氮、有机质含量以及 pH 值对相

对丰度排序前十的细菌菌门影响最大;全钾含量对前十菌门相对丰度的解释度最高(23. 67% ),且与变形菌门相对

丰度呈正相关,与其他菌门均呈现负相关,硝态氮含量与相对丰度前十菌门主要呈正相关。 鱼塘 稻蟹复合种养模

式对改善土壤环境与结构、丰富细菌物种多样性和优化细菌群落结构效果明显。
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Abstract: In order to address the problems of tailwater treatment in fishpond aquaculture in the Ningxia
region and the scarcity of water resources in rice crab co-culture systems, the bacterial community
structure and soil environmental factors of a fishpond rice crab integrated co-culture model (RS) were
compared and contrasted with the traditional Yellow River-irrigated rice crab co-culture model (CK) as
control. The primary environmental factors influencing alterations in the organization of the bacterial
population were also identified. The composition and structural variations of soil bacterial communities
under both CK and RS models from April to August were examined, together with their associations with
soil physicochemical markers, using 16S rRNA high-throughput sequencing techniques. The findings
demonstrated that the RS model changed the species richness of soil bacteria while decreasing soil pH
value and raising ammonium nitrogen and accessible phosphorus levels. The greatest Chao1 and Shannon
diversity indices appeared in April, while the lowest appeared in May. Proteobacteria, Bacteroidota, and
Firmicutes were the most prevalent bacterial phyla from April to August, with Pseudomonas being the



most prevalent genus. The cumulative relative abundance of Pseudomonas was decreased by 7. 61
percentage points, Thiobacillus was increased by 4. 94 percentage points, and Unspecified_Bacteria was
increased by 1. 83 percentage points as compared with the CK model; changes in other taxa were within
± 1 percentage point. Redundancy analysis showed that the most important variables influencing the top
ten bacterial phyla were pH value, total nitrogen, ammonium nitrogen, total potassium, and organic
matter concentration. Total potassium exhibited the highest explanatory power (23. 67% ) among them,
exhibiting negative relationships with other phyla and positive correlations with Proteobacteria. In
general, the top ten phyla showed a positive correlation with nitrate nitrogen concentration. As a result,
the fishpond rice crab integrated co-culture paradigm optimized the makeup of the bacterial
community, boosted bacterial species diversity, and greatly improved soil environmental conditions and
structure.
Key words: fishpond rice crab integrated co-culture; bacterial community structure; abundance;

redundancy analysis

0　 引言

传统的鱼塘养殖模式水资源和物质能量不能充

分利用,且存在水质恶化的风险[1],常采用定期换

水来改善水质,造成受水区水体的环境负荷及水资

源浪费。 稻渔复合种养模式,通过内循环输 排水沟

把池塘和稻田结合在一起,将池塘换排废水变为水

田灌溉肥水,从而实现水资源的循环利用。 研究表

明稻渔共作模式能增加土壤中的氮、磷元素含

量[2],促进土壤营养盐的释放与通透性[3]。 同时稻

渔共作复合模式能很好地净化养殖尾水中 NH3 -N
和 NO2 -N[4],对池塘富营养化控制效果显著[5 - 6]。

宁夏引黄灌区是传统水稻种植与水产养殖基

地。 近年来稻田养蟹发展迅速,对稻蟹共作模式的

研究也较多[7 - 11]。 土壤微生物是农田生态系统中

最重要和最活跃的成分之一,是参与土壤养分循环、
维持土壤肥力和促进作物生长的重要因子[12]。 但

目前对于宁夏地区稻蟹共作对土壤微生物群落结构

影响的研究较少,特别是稻渔复合种养模式下土壤

微生物的研究。
本文以传统黄河水灌溉稻田的稻蟹种养模式

(CK)为对照,探究鱼塘 稻蟹复合种养模式(RS)与
CK 种养模式对土壤环境因子以及微生物群落结构

影响的异同,采用冗余分析揭示影响细菌群落结构

的主要土壤环境因子,旨在为 RS 种养模式的推广

提供依据。

1　 材料与方法

1. 1　 试验设计

试验基地位于宁夏回族自治区银川市贺兰县光

明渔村,水稻为秋优 88,蟹为江苏金源江蟹。 稻蟹

共作 精养鱼塘系统中有 3 块稻蟹田为 CK 模式,其
他稻蟹田为 RS 模式。 水稻于 2022 年 5 月完成播

种,播种量为 262. 5 kg / hm2,6 月 1 日投放江蟹,投

放量为 225 kg / hm2。 水稻直播后施加水稻专用复合

肥施可丰 17 18 19,施加量为 525 kg / hm2,后期保

证 CK 与 RS 组灌水量、施肥量相同。
稻田土壤样品采集工作在 2022 年 4 月至 8 月

底进行(4 月为本底值),用五点取样法,取 0 ~ 20 cm
的表层土壤并混合。 检测指标为 pH 值、 全盐

(TDS)、有机质(SOM)、总氮(TN)、硝态氮(NO -
3 )、

铵态氮(NH +
4 )、总磷(TP)、全钾(TK)、有效磷(AP)

含量(质量比)。
1. 2　 16S rRNA 高通量测序

土壤样品进行 16S rRNA 扩增子测序[13],对变

异区域进行 PCR 聚合酶链式反应扩增,对高变区进

行测序分析和菌种鉴定[14]。 构建小片段文库,基于

Illumina NovaSeq 测序平台对该文库进行双末端测

序,经过 Reads 拼接过滤,OUT 操作分类单元聚类,
进行物种注释。
1. 3　 数据分析与制图

应用 Mothur 软件计算细菌群落 Chao1 指数和

Shannon 指数分析群落 α 多样性。 应用 Origin 2022
对门水平下土壤细菌群落结构绘制柱形堆积图、比
例弦图以及属水平下的聚类热图和比例弦图。 采用

Bray Curtis 距离分析群落多样性,使用 R 语言

vegan 包和 ANOSIM 包进行细菌群落结构组成的

ANOSIM 分析,运用非度量多维尺度分析(NMDS)
基于 OTUs 水平研究细菌群落组成的相似性或差异

性,R 语言绘制 NMDS 分析图[15]。 使用 CANOCO
5. 0 进行冗余分析(RDA) [16] 以及基于冗余距离的

冗余分析(RDA) rdacca. hp 包[17] 进行单个解释变

量的相对重要性分析。 利用 Origin 2022 添加 heat
map APP 包绘制物种与土壤理化因子关联热图。

2　 结果与分析

2. 1　 土壤环境因子特征

CK 与 RS 试验田土壤 4—8 月 9 个指标的测
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定结果见图 1。 两种不同灌溉模式下 9 个指标存

在明显差异,CK 与 RS 组 4—8 月土壤 pH 值以及

全盐、总磷、全钾、有机质、硝态氮含量在时间变化

上呈现一定的规律性。 总体上 RS 组土壤 pH 值以

及有机质含量都低于 CK 组(除 8 月),且 RS 组在

4—8 月 pH 值和有机质含量的标准差都低于 CK,

表明 RS 组数据更稳定;土壤总氮含量 CK 组与 RS
组在 4—8 月平均值相同,铵态氮和硝态氮含量 RS
组都高于 CK 组,分别提升 0. 003、0. 001 g / kg。 总

磷和全钾含量 CK 组与 RS 组在 4—8 月变化差异

不明显,但有效磷含量在 4—8 月 RS 组较 CK 组提

高 0. 003 g / kg。

图 1　 不同月份土壤中 9 个指标的变化特征

Fig. 1　 Variation characteristics of nine soil indicators in different months
　

　 　 出现 CK 与 RS 组土壤相关指标变化的原因可

能是鱼塘养殖尾水中通常含有较高浓度的氮及其他

有机物质,会直接提升稻田土壤中氮和磷的含量,从
而使得土壤肥力增加。 尾水中的氨氮在稻田土壤中

会进一步转化成硝态氮,从而进一步提升土壤中硝

态氮的含量。 鱼塘养殖尾水中含有较多的有机质和

溶解性有机酸,导致土壤 pH 值降低。 鱼塘尾水中

富含有机质,这些有机物进入稻田后,经过微生物分

解和矿化作用,氮和磷会以铵态氮、硝态氮和有效磷

的形式释放出来,从而提升土壤中这些养分的含量。
此外,鱼塘尾水通常含有较高浓度的溶解性磷,当这

些尾水进入稻田土壤后,溶解态磷被吸附或与土壤

矿物结合,使得有效磷含量增加。 稻田中较高的有

机质含量及其分解过程中产生的有机酸可以通过络

合作用降低土壤对磷的固定能力,从而提升有效磷

的含量。 9 个指标的变化表明:鱼塘 稻蟹种养模式

降低了土壤 pH 值,提高铵态氮、硝态氮和有效磷含

量,改善土壤环境与结构效果明显。

2. 2　 细菌群落 α 多样性指数与结构组成

2. 2. 1　 α 多样性指数

Chao1 和 Shannon 指数是反映微生物群落丰富

度和多样性的重要指标,CK 与 RS 组不同月份土壤

细菌的 Chao1 指数和 Shannon 指数见图 2(图中不同

字母表示差异显著)。 CK 与 RS 组的 Chao1 指数和

Shannon 指数差异不明显(除 5 月外),4 月 Chao1 指

数和 Shannon 指数最高、5 月最低,说明 4 月物种多

样性与丰度最高,5 月物种多样性与丰度最低。 造

成 5 月 CK 与 RS 组的 Chao1 指数和 Shannon 指数差

值较大的原因可能是 RS 相比于 CK 组提供了土壤

细菌适宜的 pH 值以及铵态氮和有效磷含量,更有

利于细菌的生存。
2. 2. 2　 门水平分类下土壤细菌群落结构组成

在门水平下,将 CK 与 RS 组 4—8 月相对丰

度排名前十的土壤细菌绘制柱形图(图 3a) ,对
排名前十细菌菌门进行相关性分析 ( 图 3b) ,
图 3b 中A ~ J 分别为:Proteobacteria、Bacteroidota、
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图 2　 不同月份 CK 与 RS 土壤细菌群落 α 多样性指数

Fig. 2　 Alpha diversity index of soil bacterial communities
in CK and RS soils in different months

　
Actinobacteriota、Firmicutes、Desulfobacterota、Chloroflex、
Verrucomicrobiota、 Acidobacteriota、 Unspecified_
Bacteria 和 Gemmatimonadota。 由图 3a 可知,采样点

细菌相对丰度随月份变化较大,主要的优势菌门有

变 形 菌 门 ( Proteobacteria )、 拟 杆 菌 门

(Bacteroidetes)、厚壁菌门 ( Firmicutes)、放线菌门

(Actinobacteriota)、脱硫杆菌门 ( Desulfobacterota)
等,前十菌门相对丰度占比超过 85% ,其中 5 月超

过 95% 。 CK 组与 RS 组细菌群落中相对丰度最大

菌门均为变形菌门,4—8 月 CK 组与 RS 组的累积

相对丰度分别为 53. 83% 和 49. 04% 。 其次为拟杆

菌门和绿弯菌门,但 CK 组丰度排第四细菌为放线

菌门,RS 组为厚壁菌门,在 CK 组中厚壁菌门相对

丰度排在第九。 在累积相对丰度前十菌群中 CK 与

RS 有 9 种相同菌群,CK 组不同菌群为粘菌门,RS
组为疣微菌门。 在 4—8 月 CK 组与 RS 组细菌累积

相 对 丰 度 变 化 最 大 的 菌 门 为 变 形 菌 门

( - 4. 79 个百分点),其次是厚壁菌门(2. 39 个百分

点)、拟杆菌门(1. 39 个百分点),其他菌门累积相对

丰度变化幅度都在 ± 1 个百分点以内。 由图 3b 可

知,前十菌门间相关性及显著性表明变形菌门和拟

杆菌门与其他菌门间显著性较强,且变形菌门与其

他菌门呈负相关,拟杆菌门与其他菌门呈正相关,除
变形菌门外,其他菌门间主要呈正相关。

图 3　 门分类水平下土壤细菌群落结构及相关系数

Fig. 3　 Soil bacterial community structure and
correlation coefficient at level of phylum classification

　
2. 2. 3　 属水平分类下土壤细菌群落结构组成

在属水平下,将 CK 与 RS 组不同月份相对丰度

排名前十细菌群落绘制比例弦图,如图 4 所示。 CK
组与 RS 组细菌群落中相对丰度第一的菌属均为假

单胞菌属(Pseudomonas),4—8 月 CK 与 RS 组的累

积相对丰度分别为 68. 47% 和 60. 86% 。 丰度第二

菌属 CK 组为 Unspecified_Bacteria,RS 组为硫杆菌属

( Thiobacillus ), 第 三 CK 组 为 硫 杆 菌 属

(Thiobacillus),RS 组为 Unspecified_Bacteria。 在 CK
与 RS 组丰度排名前十菌属种有 9 种相同菌属,仅
排名第十菌属 CK 组为 Rhodoferax 而 RS 组为

WCHB1_32。 与 CK 组相比 RS 组最优菌属假单胞菌

属(Pseudomonas)相对丰度明显降低,4—8 月累积

相对丰度降低了 7. 61 个百分点,同时 CK 组与 RS
组相对丰度变化较大的菌属为 Unspecified_Bacteria
和 Thiobacillus 菌,在优势菌属排序上两组发生变
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图 4　 相对丰度排名前十细菌群落比例弦图

Fig. 4　 Comparison of bacterial community structure in top ten relative abundance rankings
　

化,且 Thiobacillus 菌属在 RS 组累积相对丰度较 CK
组提高了 4. 94 个百分点,Unspecified_Bacteria 菌属

累积相对丰度 RS 组较 CK 组也有一定增加,最大增

加了 1. 83 个百分点,其他 8 种菌属累积相对丰度变

化不大,最大变化不超过 ± 1 个百分点。
2. 2. 4　 细菌群落结构比较

利用基于 Bray Curtis 距离的 NMDS 方法评估

不同月份土壤细菌群落的相似性,结果见图 5。
Stress 值小于 0. 2 表明图形具有较好的表现意义,
R > 0 表示分组有效,椭圆是质心周围的 95% 置信

区间。 由图 5 可知,ANOSIM 统计检验显示,对于

CK 组与 RS 组细菌群落差异性不显著,但所选实验

田在不同月份有显著差异。 不同月份对土壤细菌群

落结构组成的影响大于不同的灌溉模式,其主要原

因可能是气候变化、土壤湿度、温度和养分可用性等

因素的季节性波动,季节的变化导致温度和降水量

的变化,这直接影响细菌的生长和代谢活动。 土壤

湿度的变化,受降水和蒸发率的影响,能够显著影响

细菌的生存环境与多样性。
2. 3　 土壤微生物群落结构与理化因子的相关性

2. 3. 1　 RDA 和 Pearson 相关性分析

计算方差膨胀因子系数(VIF),结果表明 9 个

指标 VIF 均小于 5(pH 值:1. 813;TDS 含量:2. 646;
TN 含 量: 1. 453; NH +

4 含 量: 1. 338; NO -
3 含 量:

3. 224;TP 含量:1. 690;AP 含量:1. 411; TK 含量:
1. 534;SOM 含量:1. 287),满足要求。 经过 DCA 分

析,获取物种分布的最大梯度长度为 0. 52,因此进

行 RDA 分析。 对所选的 9 个指标与门水平下相对

丰度前十的优势细菌群落结构进行 RDA 分析,结
果如图 6 所示。 影响细菌相对丰度的指标依次为

TK 含量、NH +
4 含量、TN 含量、pH 值、SOM 含量、TP

图 5　 土壤细菌群落结构在不同区域和不同月份的

NMDS 分析

Fig. 5　 NMDS analysis of soil bacterial community
structure in different regions and months

　
含量、NO -

3 含量、AP 含量和 TDS 含量。
通过 RDA 和 Spearman 相关性分析(图 6),揭

示了门水平下优势细菌群落与土壤理化因子的关

系。 变形菌门与 TK 含量显著正相关;拟杆菌门与

TDS、TN、NO -
3 含量显著正相关,与 SOM 和 TK 含量

显著负相关;放线菌门与 pH 值正相关、与 TK 含量

负相关;厚壁菌门与 NH +
4 和 AP 含量显著正相关;

脱硫杆菌门与 AP 含量正相关;绿弯菌门和酸杆菌

门均与 pH 值负相关、与 NO -
3 含量正相关;芽单胞

菌门与 AP 含量负相关、与 TK 含量极显著负相关。
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图 6　 理化因子与土壤微生物群落组成(门水平)RDA
分析和相关性分析热图

Fig. 6　 RDA analysis and correlation analysis heatmap
of physical and chemical factors and soil microbial

community composition (phylum level)
　

　 　

TK、NO -
3 、AP 含量以及 pH 值对前十优势菌门影响

大,TK 含量与变形菌门正相关,且与其他菌门负相

关,疣微菌门与 9 个指标关系不明显。
2. 3. 2　 rdacca 单个解释变量的相对重要性分析

基于 RDA 分析结果选取解释度排名前五的指

标 TK、NH -
4 、TN 含量以及 pH 值和 SOM 含量,采用

rdacca. hp 包进一步探究各指标及各指标间协同作

用对相对丰度前十菌门细菌群落结构的解释度,如
图 7 所示。 图中变差分解与层次分割分析结果通过

UpSet 图展示。 右侧每行为一个理化因子,列中黑

点表示边际效应,连线表示共同效应。 上方柱状图

显示各组分的变差解释百分比,左侧柱状图表示各

因子的单独效应(来自层次分割),等于边际效应加

共同效应的平均分配值。 5 个指标的相对重要性排

序依次为 TK 含量(22. 34% )、NH +
4 含量(3. 29% )、

TN 含量 (2. 11% )、 pH 值 (2. 02% ) 和 SOM 含量

(0. 48% )。 对应指标间相互作用对细菌群落结构

的影响表明:TN 含量和 pH 值共同对细菌群落结构

解释度最大(3. 69% ),TK 和 NH +
4 含量共同对细菌

群落结构解释度最小( - 2. 8% )。 RDA 分析表明所

选 5 个指标可以解释 30. 2% ,且 TK 含量对细菌群

落结构的影响最大。

图 7　 5 种理化因子对细菌物种多度影响的相对重要性

Fig. 7　 Relative importance of five physicochemical factors on bacterial species abundance
　

3　 讨论

3. 1　 不同种养模式对土壤环境因子的影响

不同种养模式对水稻生长影响巨大,经过对 4—8
月数据的分析研究,当采用不同灌溉方式时,硝态氮

浓度明显减少,但铵态氮浓度却有所增加。 其原因

为硝态氮带负电荷,容易被植被吸收,而带正电荷的

铵态氮主要附着在土壤颗粒上[18]。 RS 组土壤 pH
值降低有助于水稻秧苗期生长[19],促进 CaCO3 和

CaSO4溶解,提升土壤 Ca2 + 含量,缓解土壤盐碱化。
RS 组 pH 值低于 CK 组的原因可能是 RS 组采用鱼

塘内循环供水系统,养殖池塘水中有机质含量过高,

缺氧导致氧化过程受抑制,有机质分解不充分,各种

有机酸类逐渐增多导致水体 pH 值降低。 RS 组全

盐、铵态氮、硝态氮和有效磷含量高于 CK 组,这可

能是残饵、鱼粪等经过分解产生大量氮磷元素随水

循环系统进入稻田[20]。 土壤中全盐、铵态氮、硝态

氮和有效磷含量的升高对水稻生长具有积极影响,
全盐含量升高能够提高土壤渗透压,增强水稻根系

对水分的吸收能力,提高水分利用效率[21 - 22],促进

植物的生长和提高抗逆性[23]。 铵态氮、硝态氮能促

进叶片的生长和分化,提高光合作用效率,促进根系

的发育和土壤养分的吸收,增加产量[24],提升作物

营养价值[25]。 有效磷能促进根系的细根和根毛的
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形成,提高水稻的养分吸收能力和利用效率[26]。 基

于此,本研究认为采用鱼塘 稻蟹复合种养模式对土

壤的氮素供应能力和转化效率较高,短期内更有利

于植物的吸收和利用,促进水稻生长。
3. 2　 不同种养模式对土壤微生物多样性及群落结

构的影响

4 月土壤细菌物种多样性与丰度高于其他 4 个

月份,5 月物种多样性与丰度最低。 4 月和 5 月 RS
组的 Chao1 指数和 Shannon 指数都高于 CK 组。 其

主要原因可能是 5 月水稻播种前需进行土地翻耕,
土壤微生物暴露于阳光下被杀灭,从而整体上 CK
与 RS 组物种多样性与丰度最低;而 RS 组物种多样

性与丰度高于 CK 组的主要原因为 RS 组为鱼塘内

循环供水,水体营养丰富[27],且水体含有的微生物

丰富度也高于 CK 组。
4—8 月 CK 和 RS 组土壤细菌群落中的优势菌

门主 要 有 变 形 菌 门 ( Proteobacteria )、 拟 杆 菌 门

(Bacteroidetes)、绿弯菌门(Chloroflexi)和放线菌门

(Actinobacteriota)。 变形菌门是一种嗜营养菌,可
分解 有 机 物 和 促 进 植 物 的 生 长 发 育[28]。 文

献[29 - 30]在河套灌区和宁夏盐碱地也检测出变

形菌门、拟杆菌门和放线菌门为土壤优势菌门。 文

献[31]表明不同地区养殖系统微生物的优势菌门

种类没有变化,但是会改变优势菌门和优势菌属的

相对丰度。 土壤中的微生物群落,如变形菌门

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

门(Chloroflexi)和放线菌门(Actinobacteriota),对水

稻的生长至关重要。 这些微生物通过氮固定、分解

有机物、改善土壤结构以及提高植物抗病能力,促进

水稻的健康生长[32]。 变形菌通过固定氮和产生植

物生长调节物质,增强水稻的根系发展;拟杆菌则通

过分解复杂有机物,提升土壤肥力[33];绿弯菌促进

土壤的碳循环[34],有助于微环境调节;放线菌则通

过分解难降解有机质和产生抗生素,增强水稻的抗

病性[35]。 这些微生物的相互作用不仅提升了水稻

的生长潜力,还维持了土壤生态系统的健康。 因此,
合理管理这些微生物群落,对于实现可持续的水稻

生产至关重要。 与 CK 组相比,RS 组使 4—8 月变

形菌门累积相对丰度降低 4. 79 个百分点,可能导致

氮固定能力下降,从而影响水稻的氮供应和生长调

节。 此外,厚壁菌门和拟杆菌门的丰度分别增加

2. 39 个百分点和 1. 39 个百分点,有助于提高土壤

的有机质含量和营养循环,促进水稻的生长。 土壤

厚壁菌门在土壤生态系统中起着重要作用,通过固

氮、有机物降解、抗逆性、生物防治和环境修复等多

种途径,促进了土壤的肥力提升、植物生长。 导致

RS 组厚壁菌门累积相对丰度明显升高的原因,可能

是氨态氮含量是影响厚壁菌菌群结构和空间分布的

重要因子[36 - 37],RS 组铵态氮含量明显高于 CK 从

而导致 RS 组与 CK 组厚壁菌门累积相对丰度存在

明显差异。 在属水平上,CK 组与 RS 组细菌群落中

最优势菌属均为假单胞菌属(Pseudomonas),假单胞

菌属对于不同生态环境有较强的适应能力,可附着

在各种介质表面定植生长[38],是水体、土壤中常见

的菌属。 4—8 月 CK 组与 RS 组假单胞菌属的相对

丰度最高,分别为 68. 47%和 60. 86% 。 排名第二优

势菌属 CK 组为 Unspecified_Bacteria,RS 组为硫杆菌

属(Thiobacillus);硫杆菌属在 RS 组累积相对丰度较

CK 组提高了 4. 94 个百分点。 造成 CK 组与 RS 组

细菌菌属差异的原因可能是,精养鱼塘内循环供水

系统将池塘内的大量有机物质引入稻田为细菌生长

补充丰富的碳源和氮源,激发了细菌的生长繁

育[39],同时硫杆菌属将硫化物氧化成单质硫或硫酸

盐,或将硫代硫酸盐氧化为硫酸盐[40],这也是 RS 组

pH 值较 CK 组低的原因之一。
3. 3　 不同水源稻蟹共作土壤细菌群落结构与理化

因子的相关性

本研究表明 TK、NH +
4 、TN、SOM 含量以及 pH

值是影响土壤菌群结构的主要因子,马义淑等[33]、
HUANG 等[41]、ALORI 等[42] 和 ZENG 等[43] 的研究

也有相同结果。 在土壤生态系统中, TK、NH +
4 、TN、

SOM 含量以及 pH 值之间的相互作用显著影响微生

物群落结构。 钾作为细菌的必需营养元素,促进代

谢活动,而铵态氮则是微生物生长的重要氮源,过量

可能抑制某些细菌的活性。 全氮的构成影响氮的可

用性,增强微生物多样性。 pH 值调节养分的溶解

度,影响细菌生长,极端值可能导致毒性反应。 土壤

有机质为微生物提供丰富的碳源,并改善土壤物理

性质,促进生态稳定。 综合管理这些因子,有助于优

化土壤健康和农业生产力。 TK 含量对土壤细菌群

落的结构和多样性产生影响,通过调节土壤 pH 值

等环境因素,使得某些细菌群落优势度发生变化。
同时也会抑制一些细菌繁殖,如拟杆菌门和放线菌

等。 铵根离子是植物吸收 N 的主要形式,硝酸根离

子可以在根组织中被还原,当植物吸收大量硝酸根

时则大部分被运至叶片中被还原。 不同的土壤供氮

水平及氮素的循环和转化能力可能会影响真菌的吸

收及土壤微环境的变化,进而影响土壤真菌群落结

构[44],AP 含量对微生物的生长和代谢具有重要影

响,微生物通常需要磷来合成 DNA、RNA、细胞膜和

ATP 等关键生物分子。 微生物需要磷来合成生物大

分子,如核酸和蛋白质,缺乏磷会限制微生物的生长
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速率和代谢活性。 同时磷的有效性影响着微生物对

这些过程的参与和效率,进而影响整个生态系统的

稳定性和功能。 pH 值是影响所有微生物生长的主

要因素[45],pH 值通过对微生物生物膜的电催化活

性、微生物中酶的形成速率、酶的电离率、酶活性的

影响从而影响细菌群落结构。

4　 结论

(1)鱼塘 稻蟹复合种养模式提高了土壤全盐、
铵态氮、硝态氮和有效磷含量,对改善土壤环境与结

构效果明显。
(2)鱼塘 稻蟹复合种养模式在 4—8 月变形菌

门累积相对丰度降低了 4. 79 个百分点,厚壁菌门累

积相对丰度增加了 2. 39 个百分点、拟杆菌门累积相

对丰度增加了 1. 39 个百分点,其他菌门累积相对丰

度变化幅度都在 ± 1 个百分点以内。 两种模式的优

势菌属均为假单胞菌属,前十的优势菌属种类变化不

大,但优势菌属累积相对丰度和排序上存在明显差

异。 4—8 月 CK 组与RS 组的假单胞菌属相对丰度分

别为 68. 47%和 60. 86%。 RS 组 4—8 月假单胞菌属

的累积相对丰度较 CK 组降低了 7. 61 个百分点,硫杆

菌属累积相对丰度提高了 4. 94 个百分点。 采用 RS
模式对优化土壤细菌群落结构效果明显。

(3)土壤 TK 含量对相对丰度排序前十菌门的

影响最大,其次分别为 NH +
4 含量、TN 含量、pH 值和

SOM 含量。 TK 含量与变形菌门呈正相关,与其他菌

门均呈现负相关,NO -
3 含量与菌门主要呈现正相

关,疣微菌门与 9 个土壤指标均无显著相关关系。
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