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摘 要：硝化抑制剂可通过抑制氨氧化细菌(ammonia-oxidizing bacteria, AOB)的活性影响土壤中

铵态氮转化为硝态氮的生物转化过程。【目的】研究硝化抑制剂 3, 4-二甲基吡唑磷酸盐

(3,4-dimethylpyrazole phosphate, DMPP)对滨海盐碱水稻土中 AOB 群落结构及其构建机制的影响。

【方法】以典型的硝化抑制剂 DMPP 为材料，基于盆栽试验和高通量测序技术研究在 2 种盐度条

件下添加 DMPP 对土壤 AOB 多样性、群落结构和群落组装过程的影响。【结果】添加 DMPP 提

高了土壤 AOB 群落的 α 多样性，且在高盐土壤中达到了显著水平；添加 DMPP 显著改变了 AOB

的群落组成，降低了高相对丰度类群的相对丰度，富集低相对丰度类群，且高相对丰度类群

AOB 相对丰度的降低是 DMPP 抑制硝化作用过程的主要原因；主坐标分析发现，添加 DMPP 后

AOB 的群落结构发生明显变化，且高盐土壤中的变化大于低盐土壤；零模型分析结果显示，随

机性过程在 AOB 群落组装过程中起主导作用，且添加 DMPP 后随机性过程的贡献更大；典范对

应分析和曼特尔检验表明，土壤酸碱度、电导率、有机质、总氮和碱解氮是影响 AOB 群落结构

变化的主要理化因子。【结论】添加 DMPP 对不同盐分含量的滨海盐碱水稻土中 AOB 群落具有

显著影响，且 DMPP 在不同盐度土壤中的抑制效果不同。
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Abstract: Nitrification inhibitors can affect the biological transformation process of ammonium 
nitrogen to nitrate nitrogen in soil by inhibiting the activity of ammonia-oxidizing bacteria (AOB).
[Objective] To investigate the effects of the nitrification inhibitor 3,4-dimethylpyrazole phosphate 
(DMPP) on the community structure and assembly mechanisms of AOB in coastal saline-alkaline 
paddy soil. [Methods] To study the effects of the typical nitrification inhibitor DMPP addition on 
the diversity, community structure, and community assembly process of AOB in soil under two 
salinity levels. Pot experiments and high-throughput sequencing were employed to determine the 
diversity, community structure, and community assembly process of AOB. [Results] The addition 
of DMPP increased the alpha diversity of AOB in soil, which reached a significant level in the high-
salinity soil. The addition of DMPP significantly changed the community composition of AOB, 
reducing the relative abundance of taxa with high relative abundance and enriching the taxa with 
low relative abundance. The decrease in relative abundance of taxa with high relative abundance 
was the main reason for the inhibition of DMPP on nitrification. Principal coordinates analysis 
revealed that the community structure of AOB changed significantly after the addition of DMPP, 
which was more obvious in high-salinity soil. The null model analysis results showed that 
stochastic processes played a dominant role in the community assembly process of AOB, and the 
contribution of stochastic processes increased after the addition of DMPP. Canonical 
correspondence analysis and Mantel’s test indicated that soil pH, electrical conductivity, organic 
matter, total nitrogen, and alkaline-hydrolyzable nitrogen were the main physicochemical factors 
influencing changes in AOB community structure. [Conclusion] DMPP exerted significant impacts 
on AOB communities in coastal saline-alkaline paddy soils across varying salinity levels, with its 
inhibitory effects varying substantially with soil salinity.
Keywords: 3,4-dimethylpyrazole phosphate (DMPP); ammonia-oxidizing bacteria (AOB); 
community diversity; community composition; community assembly

硝化作用是由微生物介导的、将铵(NH4
+)氧

化为硝酸盐(NO3
−)的过程，是氮循环的重要环

节，对土壤微生物和植物氮基质 (NH4
+-N 或

NO3
−-N)的可用性具有重要影响。硝化过程产生

的硝酸盐(NO3
−)淋失会导致农业系统中的氮损

失[1]，还会引发水体富营养化和饮用水污染。抑

制土壤中的硝化作用是最大限度减少农业系统

氮损失的重要策略，将硝化抑制剂与氮肥联合

施用是减轻硝化作用的有效方法[2]。DMPP 是一

种新型硝化抑制剂，在抑制土壤硝化作用、提
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高氮肥利用率、增加作物产量和提升作物品质

方面效果显著，且其施用剂量比其他硝化抑制

剂小，具有高效、无毒、环保和性价比高的

特点[3]。

氨 氧 化 反 应 由 AOB、 氨 氧 化 古 细 菌

(ammonia-oxidizing archaea, AOA)和全程氨氧化

菌 (complete ammonia oxidizers, Comammox) 中

的 amoA 基 因 编 码 的 氨 单 加 氧 酶 (ammonia 

monooxygenase, AMO)催化，DMPP 通过改变

AMO 的活性位点并形成多肽，使 AMO 失活进

而影响氨氧化反应[4]。一般而言，AOB 在中性

和碱性土壤的硝化过程中占主导地位，AOA 和

Comammox 更倾向于酸性土壤环境[5]，而绝大

多数盐碱地土壤为碱性土壤。施用含有硝化抑

制剂的肥料时土壤中 AOB 的丰度会受到抑制，

而 AOA、Comammox 和非目标微生物不会受到

负面影响[6]。然而，以往研究通常关注硝化抑制

剂对 AOB 丰度的影响，对 AOB 多样性、群落

组成及组装过程的系统性探讨仍相对不足[7]。由

于微生物群落结构决定微生物功能，阐明 AOB

群落结构变化有助于更好地理解土壤硝化作用

的过程机制。此外，尽管 DMPP 已被证明能有

效抑制土壤硝化作用，但其功效在不同土壤类

型间存在显著差异，温度、湿度、土壤酸碱度

和土壤有机质[8-9]对 DMPP 抑制效果的影响已得

到广泛研究，而有关土壤盐度对 DMPP 功效影

响的研究较少，有研究指出土壤电导率是影响

DMPP 功效的主导因素[10]，但该研究针对的是

中性和微酸性土壤，目前仍缺乏关于盐碱土中

盐度如何影响 DMPP 抑制效果的系统研究。我

国盐碱地面积大，开发利用潜力广阔，盐碱地

已成为至关重要的后备耕地资源和 “潜在粮

仓”[11]。因此，开展土壤盐度和 DMPP 作用效果

之间关系的研究具有重要的理论和实践意义。

本研究采用盆栽试验和高通量测序的方法，

通过向 2 种盐度的土壤施用 DMPP 探究其对

AOB 多样性、群落组成和组装过程的影响，以

及土壤盐度对 DMPP 抑制效果的影响，揭示

AOB 群落对 DMPP 施用的响应机制，以期为合

理施用 DMPP 降低农田土壤氮损失提供理论

依据。

1　材料与方法　材料与方法

1.1　供试土样与实验设计

供试土样采自慈溪市杭州湾滨海农区

(30°20′N, 121°30′E)。该地区属亚热带季风气

候，雨量充沛，年平均降水量为 1 343.1 mm，

年平均日照时数为 1 861.5 h，年平均温度为

16.9 ℃。选择该地区典型稻麦轮作系统下的农

田，在水稻种植前分别于序号为 11 和 4 的农田

中采集代表高盐和低盐的表层土壤(0−20 cm)，

土壤类型为海相沉积物发育而成的盐化潮土。

盆栽试验设置在宁波市农业科学研究院横溪试

验基地的玻璃温室。供试土壤经自然风干、去

除杂质、磨碎后过 5 mm 筛，然后分别装入塑料

花盆中，每盆装土 8 kg。盆栽前将土泡水 1 周。

每盆施入 10 g 尿素和 6 g KH2PO4，尿素在基肥、

分蘖肥和穗肥阶段分段施入，比例为 4:3:3；

KH2PO4 作为基肥和穗肥分 2 次等量施入。基肥

(4 g 尿素+3 g KH2PO4+0.2 g DMPP)于 2016 年

7 月 14 日施用，分蘖肥(3 g 尿素+0.2 g DMPP)

于 2016 年 7 月 28 日施用，穗肥(3 g 尿素+3 g 

KH2PO4+0.2 g DMPP)于 2016 年 8 月 20 日施用。

试验设高盐(H)和低盐(L) 2 种盐分处理，盐

浓度通过土壤电导率表征。每种盐分处理下进

一 步 设 置 2 类 DMPP 处 理 ： 添 加 DMPP 

(HDMPP 和 LDMPP)与不添加 DMPP (HCK 和

LCK)，共 4 种处理，每种处理均设置 3 个生物

学重复，以保证结果的可靠性。水稻品种为 ‘甬

优 12’，每盆栽培 6 株水稻苗，除施肥外，水稻

的除草、喷洒农药等病虫害管理均参照当地的

常规管理模式进行。

1.2　土壤样本采集

在水稻分蘖期、抽穗期分别使用无菌刀片

在每盆土壤中随机采集 3 份土样用于测定土壤
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中铵态氮和硝态氮的含量。在水稻成熟期收获

后采集盆栽土样，去除作物残体等杂质后充分

混匀，随后将土壤分成 2 部分：一部分暂存于

−80 ℃冰箱中用于后续 DNA 提取和高通量测

序；另一部分土样置于室内室温下自然风干，

研磨后分别过孔径为 1.00、0.25 和 0.15 mm 的

标准筛，用于土壤理化性质的测定。

1.3　土壤理化性质测定

土壤基本理化性质的测定均参考鲍士旦[12]

的方法。土壤酸碱度(potential of hydrogen, pH)

使用 pH 计进行测定(水土比为 2.5:1)；土壤电导

率(electrical conductivity, EC)使用电导率仪进行

测定 (水土比为 5:1)；土壤有机质 (soil organic 

matter, SOM)使用重铬酸钾容量法进行测定；土

壤总氮(total nitrogen, TN)使用凯氏定氮法进行测

定；土壤碱解氮(alkali-hydrolyzable nitrogen, AN)

使 用 碱 解 扩 散 法 进 行 测 定 ； 土 壤 有 效 磷

(available phosphorus, AP)使用碳酸氢钠浸提-钼

锑钪比色法进行测定；土壤速效钾 (available 

potassium, AK)使用乙酸铵浸提——火焰光度法

进行测定；土壤铵态氮(NH4
+-N)和硝态氮(NO3

−-N)

用 2 mol/L KCl 溶液浸提，用连续流动分析仪进

行测定。

1.4　土壤 DNA 提取和高通量测序

按照 E.Z.N.A.® Soil DNA Kit (Omega Bio-tek

公司)的说明提取土壤总 DNA，用 1% 琼脂糖凝

胶 电 泳 检 测 提 取 的 DNA， 并 用 NanoQuant 

(Tecan 公司)检测 DNA 的浓度和纯度。选用引

物 amoA-1F (5′-GGGGTTTCTACTGGTGGT-3′)和
amoA-2R (5′-CCCCTCKGSAAAGCCTTCTTC-3′)[13]

扩增 AOB 的 amoA 基因。PCR 扩增体系(50 μL)：

Ex Taq (10×)缓冲液 5.0 μL，dNTPs 4.0 μL，上、

下游引物(10 µmol/L)各 1 µL，Ex Taq DNA 聚合

酶(5 U/μL) 0.5 μL，DNA 模板 2.0 μL，加 ddH2O

至 50 μL。PCR 扩增条件：95 ℃预变性 3 min；

94 ℃变性 45 s，55 ℃退火 30 s，72 ℃延伸 45 s，

循环 35 次。使用 NanoDrop ND-1000 UV-Vis 分

光光度计检测 PCR 产物的数量和质量。扩增成

功后，将 PCR 产物送至南京擎科生物科技有限

公司进行 MiSeq 平台高通量测序分析。

使用 QIIME 流程(v1.9.0)[14]对原始测序序列

进行处理。首先，通过 Cutadapt (v1.9.1)进行质

量过滤，剔除低质量测序 reads，以获取高质量

的序列；采用 UCHIME 方法对嵌合序列进行检

测和删除。测序后的序列经过优化和去杂后，

12 个样品的总测序量为 309 636 条，每个样本

的序列数从 18 140 到 30 725 不等，平均为

25 803 条。然后，利用 QIIME 中的 UCLUST 功

能对序列进行聚类，设定相似性阈值为≥97%[15]，

生成可操作分类单元(operational taxonomic unit, 

OTU)。将相对丰度大于 1% 的 OTU 的代表性序

列与 NCBI 数据库中的参考序列一起构建系统发

育树，判断其分类地位。核酸序列原始数据存

储在国家微生物科学数据中心(http://nmdc.cn)，

编号为 NMDCN0008L4R。

1.5　数据分析

使用 SPSS 25.0 进行单因素方差分析以确定

各处理之间理化性质的差异显著性。利用 R 中

的 “vegan” 包计算 Chao1、ACE 丰富度指数、

Shannon 多样性指数和 Pielou 均匀度指数，采用

Tukey HSD 检验进行方差分析。基于 Bray-

Curtis 距离进行主坐标分析(principal coordinates 

analysis, PCoA) 和 非 参 数 多 元 方 差 分 析

(PERMANOVA)。利用 MEGA 11 软件中的邻接

法构建系统发育树。利用 R 中的“vegan”包进行

典范对应分析(canonical correspondence analysis, 

CCA)和 Mantel 检验分析环境因子与 AOB 群落

结构之间的相关性；利用 R 中的“picante”包进

行零模型(null model)分析，计算 βNTI (β nearest 

taxon index)和基于 Bray-Curtis 的 RCbray (Raup-

Crick)指数，根据两者的数值量化异质选择、同

质选择、扩散限制、同质扩散以及未主导过程

对 AOB 群落组装的贡献。
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2　结果与分析　结果与分析

2.1　土壤理化性质

从表 1 可以看出，高盐土壤与低盐土壤的

理化性质存在显著差异。高盐土壤的酸碱度、

电导率和有效磷含量显著高于低盐土壤，而有

机质、全氮和碱解氮含量显著低于低盐土壤

(P<0.05)。添加 DMPP 显著降低了水稻分蘖期和

成熟期 2 种土壤的硝态氮含量，显著增加了水

稻各个生育期时 2 种土壤的铵态氮含量；硝态

氮含量随水稻生育期的推移呈 U 形分布，而铵

态氮含量随生育期下降(表 2)。

2.2　DMPP 对土壤 AOB 群落 α 和 β 多

样性的影响

不同处理土壤 AOB 群落的 α 多样性如

图 1A 所示，其中 Chao1 和 ACE 指数表示 AOB

丰富度，Shannon 和 Pielou 指数分别表示多样性

和均匀度。高盐土壤的 AOB 丰富度、多样性和

均匀度高于低盐土壤，但差异不显著。在高盐

土壤环境条件下，HDMPP 处理的土壤 AOB 丰

富度、多样性和均匀度显著提高；而在低盐土

壤环境条件下，LDMPP 处理的土壤 AOB 丰富

度、多样性和均匀度有一定程度的提高，但差

异不显著。

主坐标分析结果如图 1B 所示，主轴 1 

(PC1)和主轴 2 (PC2)分别解释了 AOB 群落变异

的 51.22% 和 13.31%。从 PC1 角度分析，高盐

土壤与低盐土壤的 AOB 群落结构均有显著差异

(P<0.05)，但 DMPP 处理与 CK 处理的 AOB 群

落结构相似，无显著区分。从 PC2 角度分析，

HCK 处理与 HDMPP 处理的 AOB 群落结构有显

著差异(P<0.05)，其余处理的 AOB 群落结构无

显著区分。

表1　不同处理的土壤理化性质

Table 1　The soil physical and chemical properties of different treatments

处理
Treatment

HCK

HDMPP

LCK

LDMPP

酸碱度
Potential
of hydrogen

8.83±0.11a

8.79±0.09a

8.60±0.06b

8.38±0.12c

电导率
Electrical
conductivity 
(μS/cm)

535.67±43.10a

530.67±38.08a

287.33±25.50b

281.33±18.77b

有机质
Soil organic 
matter
(g/kg)

8.92±0.14b

8.57±0.21b

15.95±1.20a

15.13±0.38a

有效磷
Available
phosphorus 
(mg/kg)

66.32±7.84a

45.19±2.91bc

46.75±7.24b

34.71±2.80c

速效钾
Available
potassium
(mg/kg)

407.00±50.09a

382.67±74.66a

438.67±20.55a

463.33±26.08a

全氮
Total
nitrogen 
(g/kg)

0.79±0.08b

0.79±0.04b

1.70±0.08a

1.54±0.16a

碱解氮
Alkaline 
hydrolyzable 
nitrogen (mg/kg)

110.13±1.76c

96.03±7.15c

152.17±2.97b

181.13±16.57a

表中土壤理化性质数值为平均值±标准差，n=3，不同小写字母表示处理间的差异显著性(P<0.05)。下同。

Soil physicochemical property values in the table are mean±SD, n=3. Different lowercase letters indicate significant differences 

between treatments (P<0.05). The same below.

表2　不同处理下水稻各生育期土壤硝态氮与铵态氮含量

Table 2　Soil ammonium nitrogen and nitrate nitrogen contents under different treatments across rice growth 

stages

处理
Treatment

HCK

HDMPP

LCK

LDMPP

分蘖期Tillering stage

NO3
−-N (mg/kg)

4.14±0.40a

0.24±0.11c

1.34±0.20b

0.38±0.11c

NH4
+-N (mg/kg)

113.22±4.61d

123.89±7.38c

135.36±6.46b

221.69±15.69a

抽穗期Heading stage

NO3
−-N (mg/kg)

0.070±0.026a

0.085±0.010a

0.047±0.013a

0.085±0.015a

NH4
+-N (mg/kg)

12.36±7.66d

45.64±11.24c

66.26±9.71b

118.45±7.66a

成熟期Ripening stage

NO3
−-N (mg/kg)

3.65±1.02a

0.70±0.03b

3.05±0.76a

0.43±0.04b

NH4
+-N (mg/kg)

0.81±0.26c

4.93±0.82b

0.34±0.19c

15.96±0.87a
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图1　土壤AOB群落多样性分析。A：土壤AOB群落的α多样性分析；B：土壤AOB群落的主坐标分析。不

同小写字母表示处理间的差异显著性(P<0.05)。

Figure 1　Analysis of soil AOB community diversity. A: Alpha diversity analysis of soil AOB communities; B: 

Principal component analysis of soil AOB communities. Different lowercase letters indicate significant 

differences between treatments (P<0.05).
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2.3　DMPP 对土壤 AOB 群落组成的

影响

为了阐明 DMPP 对 AOB 群落组成的影响，

分析了不同处理间 AOB 在 OTU 水平上的丰

度差异变化，结果如图 2 所示。与 HCK 处理相

比，HDMPP 处理中有 65 个 OTUs 丰度降低，

130 个 OTUs 丰度升高；与 LCK 处理相比，

LDMPP 处理中有 25 个 OTUs 丰度降低，45 个

OTUs 丰度升高，且降低的 OTUs 多为高相对丰

度 OTUs， 升 高 的 OTUs 多 为 低 相 对 丰 度

OTUs。

使用优势 OTUs (相对丰度>1%)构建 AOB 的

系统发育树。AOB 系统发育树包含 5 个分支：亚

硝化螺菌属(Nitrosospira Cluster 3a)、Nitrosospira 

Cluster 3b 以及亚硝化单胞菌属 (Nitrosomonas 

oligotropha)、N. eutropha 和 N. communis (图 3A)。

与 HCK 处理相比，HDMPP 处理中 N. eutropha

相对丰度显著降低；与 LCK 处理相比，LDMPP

处理中 N. communis 相对丰度降低(图 3B)。这些

结果表明 DMPP 处理与 CK 处理之间的 AOB 群

落组成存在明显的差异，尤其是一些高相对丰

度类群在 2 种处理之间差异显著。

2.4　不同处理土壤 AOB 群落组装机制

采用 βNTI 表征 AOB 群落的组装过程，并

量化了不同组装过程的相对贡献(图 4)。在 4 种

处理中，随机性过程在 AOB 群落组装中起主导

作用。与 CK 处理相比，DMPP 处理中 AOB 群

落的随机性过程比例上升，在 HDMPP 处理中达

到 94.44%，在 LDMPP 处理中达到 86.11%。随

机性过程比例的上升主要归因于扩散限制比例

图2　不同处理AOB群落OTU差异火山图。横坐标log10 baseMean表示OTUs在样本中的平均丰度，将

log10 baseMean>2的OTUs定义为高相对丰度类群，将log10 baseMean<2的OTUs定义为低相对丰度类群；纵

坐标 log2 fold chang表示OTUs丰度变化的差异程度， log2 fold chang>1表示丰度升高，用黄色表示，

log2 fold chang<−1表示丰度降低，用蓝色表示。

Figure 2　 Volcano plot of OTU differences in AOB community under different treatments. The x-axis 

log10 baseMean represents the average abundance of OTUs in samples. OTUs with log10 baseMean>2 are defined 

as high relative abundance taxa, and OTUs with log10 baseMean<2 are defined as low relative abundance taxa. 

The y-axis log2 fold change indicates the degree of difference in OTUs abundance changes. log2 fold change>1 

indicates increased abundance, represented in yellow, while log2 fold change<−1 indicates decreased abundance, 

represented in blue.
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图3　AOB的amoA基因序列系统发育树(A)和AOB系统发育类群相对丰度堆叠柱状图(B)。系统发育树中

的OTUs为相对丰度>1%的代表性序列，柱状图中的Others表示相对丰度<1%的其他OTUs。

Figure 3　 Phylogenetic tree of AOB amoA gene sequences (A) and stacked bar plot showing the relative 

abundance of AOB phylogenetic groups (B). In the phylogenetic tree, OTUs represent sequences with relative 

abundance >1%, while “Others” in the bar plot denotes OTUs with relative abundance <1%.

5624



周家庆 等 || 微生物学报, 2025, 65(12)

http://journals.im.ac.cn/actamicrocn

的增加。与 CK 处理相比，DMPP 处理中 AOB

群落的确定性过程比例下降，在 HDMPP 处理中

仅为 5.56%，而在 LDMPP 处理中仅为 13.89%。

确定性过程比例的下降是由同质选择比例降低

导致的。

2.5　土壤 AOB 群落与环境因子相关性

分析

土壤 AOB 与环境因子的 CCA 分析结果见

图 5A。前 2 个排序轴对 AOB 群落变异的解释值

分别为 19.18% 和 14.78%，共解释了 33.96% 的群

落变异信息。其中，pH (P=0.003)、EC (P=0.002)、

SOM (P=0.002)、 TN (P=0.004)、 AN (P=0.001)

均达到显著水平，表明它们是影响土壤 AOB 群

落组成的主要环境因子。Mantel 检验结果表明，

HCK 处理土壤 AOB 群落与 pH、AP、NO3
−-N

呈显著相关；HDMPP 处理土壤 AOB 群落与

SOM 和 AN 呈显著相关；LCK 处理土壤 AOB

群落与 SOM、TN、NO3
−-N、NH4

+-N 呈显著相

关；LDMPP 处理土壤 AOB 群落与 pH、EC、

AP、NO3
−-N、NH4

+-N 和铵硝比显著相关。

3　讨论　讨论

3.1　DMPP 对土壤 AOB 多样性和群落

组成的影响

本研究中，DMPP 对土壤 AOB 群落多样性

和组成产生了显著影响。尽管已有研究普遍认

为 DMPP 会影响 AOB 的丰度和活性，但关于其

多样性和群落组成方面的研究结果较少。Yin

等[16]研究表明，虽然 DMPP 主要通过抑制 AOB

的丰度来降低土壤铵态氮的硝化速率，但

DMPP 对 AOB 群落的多样性无显著影响，这与

本研究的结果相反。在本研究中，DMPP 对

AOB 的群落组成和多样性存在显著影响。与

CK 处理相比，DMPP 处理中上调的 OTU 数量

为下调的 OTU 数量的 2 倍左右，且下调的 OTU

多为相对丰度较高的 OTU，富集的 OTU 多为相

对丰度较低的 OTU，可见 DMPP 会抑制 AOB

高相对丰度类群的生长，高相对丰度类群相对

丰度减少导致生态位空缺，从而有利于低相对

丰度类群的生长。同时，DMPP 显著提高了高

图4　土壤AOB群落组装过程分析。A：不同处理AOB群落的βNTI值；B：不同处理AOB群落确定性和随

机性组装过程的百分比。

Figure 4　 Analysis of the soil AOB community assembly process. A: βNTI values of AOB communities in 

different treatments; B: Percentage of deterministic and stochastic assembly processes of AOB communities in 

different treatments.
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图5　土壤AOB群落与环境因子相关性分析。A：土壤AOB群落结构的典范对应分析；B：土壤AOB群落

结构与理化因子的Mantel检验、聚类分析及Spearman相关性热图。

Figure 5　 Correlation analysis between the soil AOB community and environmental factors. A: Canonical 

correspondence analysis of soil AOB community structure; B: Mantel’s test, cluster analysis, and Spearman’s 

correlation heatmap between soil AOB community structure and physicochemical factors. The asterisks indicate 

significant correlations between the two, with *P<0.05, **P<0.01, and ***P<0.001.
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盐土壤中 AOB 群落的多样性，低盐土壤中

AOB 群落的多样性也有一定程度的提高，

DMPP 通过抑制优势 AOB 的氨氧化活性导致土

壤 NH4
+积累，高 NH4

+环境进一步抑制了少数高

相对丰度类群 AOB 的生长，使其相对丰度降

低，促进低相对丰度类群 AOB 的生态位扩张，

最终表现为群落多样性的升高。可以合理推测，

高相对丰度类群 AOB 相对丰度降低引起土壤

AOB 数量减少，这是 DMPP 抑制硝化作用过程

的主要原因。AOB 多样性和群落组成在高盐与

低盐土壤间表现出的差异则可能归因于土壤理

化性质对 DMPP 有效性和持久性的影响。从不

同处理水稻各生育期时土壤硝态氮的含量可以

看出，DMPP 在高盐土壤中的硝化抑制率高于

低盐土壤。高盐土壤 EC 值较高，土壤溶液中可

溶性离子的浓度较高，可能通过静电排斥减少

了 DMPP 分子的分子间相互作用，从而提高了

DMPP 的有效性[17]；另一方面，低盐土壤有机

质含量较高，DMPP 易被土壤中的有机质吸附，

从而影响 DMPP 的持久性和有效性[10]。DMPP

作用效果增强后对 AOB 高相对丰度类群生长的

抑制作用也随之增强，更有利于低相对丰度类

群的生长，进一步提高 AOB 群落多样性，从而

导致多样性的升高在高盐与低盐土壤间表现出

差异。

3.2　DMPP 增加随机性过程在 AOB 群

落组装过程中的贡献

群落组装在塑造微生物群落的多样性和组

成方面至关重要。确定性过程和随机性过程共

同作用于微生物群落的组装过程，但这些过程

在驱动微生物群落组装中的相对贡献仍存在争

议[18]。有关功能微生物群落组装机制的研究较

少。Feng 等[19]研究了水稻土壤中全程氨氧化菌

群落的组装机制，表明随机性过程主导了群落

的组装，这与本研究结果一致。研究表明确定

性过程在土壤养分条件低的土壤中占主导地位，

而随机性过程在土壤养分条件高的土壤中占主

导地位[20]。本研究受试土壤是养分丰富的农田

土壤，丰富的养分可通过促进微生物生长和定

殖来削弱选择压力，从而增强了随机性过程在

微生物群落组装中的重要性。与 CK 处理相比，

DMPP 处理的 AOB 群落中随机性过程的比例升

高。研究表明种间资源竞争压力的削弱会增强

随机性过程在微生物群落组装过程中的重要

性[21]。DMPP 对少数 AOB 高相对丰度类群生长

的抑制在一定程度上减缓了其他 AOB 竞争资源

的压力。研究表明随机性过程能够使微生物群

落产生更多样化的生态功能，有助于维持微生

物群落的稳定性和持续性[22]。同时，由随机性

过程主导的微生物群落能够对外界环境变化所

带来的干扰提供一定的缓冲作用，因此对系统

的稳定性有一定的正反馈调节效果[23]。DMPP

处理中 AOB 群落增加的随机性过程可提供更高

的微生物多样性，能够部分缓解 DMPP 对 AOB

群落造成的干扰。Xun 等[24]的研究表明，在微

生物群落组装过程中随机性过程占比越高微生

物的多样性就越高；而确定性过程占比越高微

生物的多样性就越低，这进一步佐证了本研究

的结果。

3.3　土壤 AOB 群落与环境因子之间的

关系

土壤 pH、有机质含量、养分含量等理化性

质与微生物群落的多样性和组成密切相关[25]。

本研究发现，土壤有机质含量、电导率和 pH 是

影响盐碱地土壤 AOB 群落结构的主要环境因

子。土壤有机质作为土壤理化性质的重要指标

之一，是土壤养分循环转化的核心，其含量的

变化对土壤肥力和土壤微生物群落的影响至关

重要[26]。研究表明土壤 pH 和电导率是表征盐碱

土盐碱化程度的重要参数，其数值与土壤盐分

含量具有显著的相关性[27]。不同盐分含量对土

壤微生物群落结构具有重要影响，随着土壤盐

分增加土壤结构会变得更加紧密，影响土壤的

透气性和排水性等，进而影响土壤微生物的生
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存[17]。关于土壤盐度对 AOB 的影响，目前的研

究结果因环境因子不同而不一致。研究表明

AOB 群落多样性会随着土壤盐度的增加而降

低[28]。也有研究表明在一定的盐度范围内，随

着土壤盐度增加 AOB 群落的多样性是上升的，

过高的盐度才会使多样性降低[29]。此外，有研

究表明 Nitrosomonas 是盐碱环境中 AOB 的主要

类群[30]，这与本研究结果一致。本研究中，高

盐土壤中 AOB 群落的优势类群为 Nitrosomonas，

同时高盐土壤中 AOB 群落的多样性指数也高于

低盐土壤。虽然高盐会在一定程度上抑制 AOB

群落的生长，但盐度对 AOB 群落结构具有选择

性作用，抑制少数相对丰度高的 AOB，富集多

数相对丰度低的 AOB，从而提高了 AOB 群落

的丰富度和多样性[31]。

4　结论　结论

添加 DMPP 后土壤 AOB 多样性、群落组成

和群落组装过程发生显著变化。DMPP 通过抑

制 AOB 群落中少数高丰度优势类群的生长，降

低其相对丰度，进而缓解资源竞争压力并释放

生态位空间，这为低丰度 AOB 类群的增殖创造

了条件，而低丰度类群的丰度增加最终提高了

AOB 群落的多样性。高相对丰度类群 AOB 相

对丰度降低是 DMPP 抑制硝化作用过程的主要

原因。DMPP 处理使 AOB 群落组装过程中随机

性过程增加，确定性过程降低，随机性过程能

够使微生物群落产生更多样化的生态功能，提

供更高的微生物多样性，可部分缓解 DMPP 对

AOB 群落造成的干扰，有利于维持土壤生态系

统的多功能性。DMPP 在高盐土壤中抑制效率

更高，可考虑在保证有效硝化抑制的前提下适

当降低 DMPP 的推荐施用量，低盐土壤则可能

需要施用相对高盐土壤稍高的 DMPP 剂量。
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