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摘 要：【目的】探究有机无机肥配施对大豆农田土壤养分含量、微生物群落结构与功能的影

响，旨在为大豆农田土壤合理施肥以及大豆优质高产提供科学依据。【方法】试验设置 4 个施肥

处理：对照组(CK：不施肥)、施无机肥组(CF：复合肥)、施有机肥组(OF：干鸡粪)和有机无机肥

配施组(OCF：干鸡粪+复合肥)。试验期间分别测定供试土壤的有机质(soil organic matter, SOM)、

碱 解 氮 (alkali-hydrolyzed nitrogen, AN)、 速 效 磷 (available phosphorus, AP)、 速 效 钾 (available 

potassium, AK)含量，以及微生物群落的结构与功能，探究微生物群落与土壤养分之间的关系。

【结果】不同施肥措施对大豆农田土壤养分的影响差异显著。在 OCF 处理下，土壤 SOM、AN、

AP 含量和 AK 较 CK 分别提高了 60.67% (P<0.05)、 68.09% (P<0.001)、 15.18 倍 (P<0.001) 和

59.54% (P<0.01)，但土壤 pH 有所升高。扩增子测序结果显示，不同施肥措施未改变土壤微生物

的群落组成，但影响了门和属的相对丰度。与 CK 相比，OCF 处理下担子菌门(Basidiomycota)和

被孢霉门(Mortierellomycota)的相对丰度增加了 5.62 倍和 4.51%，而子囊菌门(Ascomycota)的相对丰

度降低了 38.35%。OCF 处理显著降低了真菌群落的丰富度和多样性(P<0.05)。α 多样性分析发

现，施入有机肥后细菌和真菌的多样性均降低，尤其是真菌 α 多样性降低最为显著(P<0.05)。功

能预测显示，细菌群落中新陈代谢功能通路以氨基酸代谢的相对丰度占比最高，说明有机-无机

肥配施促进了以氮素同化和蛋白质合成为核心的代谢过程，有利于细菌群落参与土壤养分转化。

在 OF 处理下，共生营养型真菌的相对丰度最高，表明有机肥促进了真菌在土壤养分循环中的生
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态功能。【结论】有机-无机肥配施能够有效调节土壤 pH，缓解土壤酸化，提高土壤养分含量。

真菌群落对有机肥更为敏感，施用有机肥显著降低其多样性，且能够刺激部分病原型真菌繁殖，

而无机肥能够抑制病原型真菌的相对丰度。因此，有机-无机肥配施在协调土壤养分供给与微生

物群落结构、优化土壤微生物功能组成方面具有明显优势，可为大豆农田实现高效、绿色和可持

续施肥管理提供理论依据与实践参考。

关键词：有机无机肥配施；大豆农田；土壤养分；土壤微生物；群落结构与功能
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Abstract: [Objective] To investigate the effects of combined application of organic and inorganic 
fertilizers on soil nutrient content and microbial community structures and functions in soybean 
fields, thus providing a scientific basis for rational fertilization and high-quality, high-yield soybean 
production. [Methods] Four fertilization treatments—control (CK: no fertilization), inorganic 
fertilizer (CF: compound fertilizer), organic fertilizer (OF: dry chicken manure), and combined 
organic-inorganic fertilizers (OCF: dry chicken manure+compound fertilizer)—were established. 
During the experiment, soil organic matter (SOM), alkali-hydrolyzed nitrogen (AN), available 
phosphorus (AP), available potassium (AK), and microbial community structures and functions 
were measured to investigate the relationships between microbial communities and soil nutrients.
[Results] Different fertilization treatments influenced soil nutrients in soybean fields. Compared 
with CK, the OCF treatment increased the soil SOM, AN, AP, and AK by 60.67% (P<0.05), 
68.09% (P<0.001), 15.18 folds (P<0.001), and 59.54% (P<0.01), respectively, and it also 
increased soil pH. Amplicon sequencing indicated that different fertilization measures did not alter 
the community composition of soil microorganisms but changed the relative abundance of different 
phyla and genera. Compared with CK, the OCF treatment increased the relative abundance of 
Basidiomycota and Mortierellomycota by 5.62 folds and 4.51%, respectively, while decreasing that 
of Ascomycota by 38.35%. The OCF treatment reduced fungal community richness and diversity 
(P<0.05). The alpha diversity analysis revealed that both bacterial and fungal diversity decreased 
after organic fertilizer application, with fungal alpha diversity showing the most significant 
reduction (P<0.05). Functional prediction indicated that amino acid metabolism exhibited the 
highest relative abundance among metabolic pathways in bacterial communities, suggesting that 
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the OCF treatment promoted metabolic processes centered on nitrogen assimilation and protein 
synthesis, facilitating bacterial participation in soil nutrient transformation. Under the OF 
treatment, symbiotropic fungi exhibited the highest relative abundance, which suggested that 
organic fertilizer promoted the ecological functions of fungi in soil nutrient cycling. [Conclusion] 
Combined application of organic and inorganic fertilizers modulates soil pH, mitigates soil 
acidification, and enhances soil nutrient content. Fungal communities exhibit greater sensitivity to 
organic fertilizer application, which significantly reduces their diversity and stimulates the 
proliferation of certain pathogenic fungi. Conversely, inorganic fertilizer suppresses the relative 
abundance of pathogenic fungi. Thus, the combined application of organic and inorganic fertilizers 
demonstrates distinct advantages in balancing soil nutrient supply with microbial community 
structure and optimizing soil microbial functional composition. This approach provides theoretical 
foundations and practical guidance for achieving efficient, green, and sustainable fertilization 
management in soybean fields.
Keywords: combined application of organic and inorganic fertilizers; soybean field; soil nutrients; 
soil microorganisms; community structure and function

土壤生态系统是植物赖以生存的环境基础，

土壤中的养分含量和循环速率是衡量土壤肥力

的重要指标[1-2]。土壤氮(N)、磷(P)和钾(K)等大

量元素通常是限制作物产量的关键因子[3]。过去

数十年，大量施用无机肥在短期内提高了作物

产量[4]，但长期单施无机肥也引发了土壤酸

化[5]、板结[6]和有机质流失[7]等一系列土壤退化

问题，导致土壤养分失衡和生态功能下降[8]。研

究与实践表明，施用有机肥能够有效补充土壤

有机质、改善土壤结构并缓解退化，是提升土

壤质量的重要途径[9]。然而，有机肥养分含量相

对较低，且养分释放缓慢、供肥稳定性不足，

单独施用通常难以在作物生长关键时期满足其

对速效养分的需求；相比之下，无机肥具有养

分含量高、肥效快的优势[10]。因此，将有机肥

与无机肥合理配施，充分发挥无机肥快速养分

供应和有机肥持续培肥的协同效应，被认为是

兼顾作物高产与土壤质量提升的有效施肥模式。

土壤微生物作为农田系统营养循环中的核

心驱动力，直接参与土壤有机质转化和养分代

谢过程[11-12]。土壤微生物群落结构不仅受多种

环境因子的影响[13]，还受外源添加物的调控[14]。

研究表明，不同的施肥措施可通过改变土壤环

境和营养状况影响微生物群落组成和多样性，

进而影响土壤的生物地球化学循环[15]。田龙

富[16]研究发现，有机肥增加了土壤真菌的数量

和活性，为大豆生长提供长效、全面的养分供

应；而真菌群落的核心菌群对无机化肥表现出

高度敏感性响应，将其施入土壤后会造成真菌

群落生态恶化、腐生真菌急剧减少[17]。有机无

机肥配施，既能提高土壤养分含量，又能抑制

土传病原真菌，增加植物益生菌，进而优化土

壤真菌类群[18]。然而，有机无机肥配施对土壤

微生物群落的构建和维持以及发挥的功能研究

仍不够全面，有待进一步探讨。

大豆[Glycine max (Linn.) Merr.]是重要的粮

食、油料及饲料作物，在保障我国粮食安全和

推动社会经济可持续发展中占据重要地位[19-20]。

土壤养分状况与微生态健康是影响大豆产量与

品质的关键因素[21]。然而，在大豆种植过程中，

因追求高产而大量施用化肥，可能导致土壤养

分失衡、影响微生物群落结构组成和功能多样

性[22]，阻碍土壤养分循环[23]，从而威胁农业生

态系统健康。因此，探索有机-无机配施模式对

土壤养分及微生物群落结构与功能的影响机制，

对于改善大豆农田土壤养分循环和维持土壤微
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生态系统稳定性具有重要意义。基于此，本研

究以大豆农田土壤为研究对象，设置不施肥

(control, CK)、施无机化肥 (chemical fertilizer, 

CF)、施有机化肥(organic fertilizer, OF)及有机-

无 机 肥 配 施 (combined organic and chemical 

fertilizer, OCF) 4 个处理，分析不同施肥措施对

土壤养分状况、微生物群落结构及功能的影响，

以期为优化施肥技术、改善土壤微生态系统及

保障大豆绿色高效生产提供科学依据。

1　　材料与方法材料与方法

1.1　试验区概况

试验地位于河北省邯郸市成安县振堂家庭

农场(34°47′45′′N, 114°77′10′′E)。该区域属半干

旱、半湿润暖温带大陆性季风气候，四季分明。

多年平均温度 13 ℃，年均降水量 575.91 mm，

无霜期约 220 d，年均日照时数 2 587.5 h，日照

率为 58.0%[24]。试验地主要土壤类型为褐土，

耕层土壤质地为壤土。测定基础理化性质，土

壤 pH 为 7.36，土壤有机质含量为 15.64 g/kg，

碱解氮含量为 79.49 mg/kg，速效磷含量为

22.80 mg/kg，速效钾含量为 105.67 mg/kg。

1.2　材料

供试作物为高蛋白夏大豆品种‘冀豆 21 号’，

由河北华丰种业开发有限公司提供。试验所用

无机肥为鲁西化工集团股份有限公司生产的通

用型大量元素水溶肥 (N:P2O5:K2O=15:15:15，

总养分≥45%)。有机肥为山东肥土家农资有限

公司生产的腐熟鸡粪(有机质≥45%，N+P2O5+

K2O≥5%)。

1.3　试验设计

试验于 2024 年 4 月 20 日开始，共设置

4 个施肥处理：不施肥(CK)；施无机肥(CF，施

用 225.0 kg/hm2 复合肥)[25]；施有机肥(OF，腐熟

鸡粪 20 000 kg/hm2，有机质含量≥45%)[26]；有

机-无机肥配施(OCF，鸡粪 7 500 kg/hm2+复合肥

112.15 kg/hm2)。每个处理 3 次重复，共 12 个试

验 小 区 (4 处 理 ×3 重 复)， 小 区 面 积 3 m2 

(2 m×1.5 m)，相邻小区间设置 1 m 隔离带，试

验采用完全随机区组设计。播种前，将大豆种

子浸泡于 0.1% 高锰酸钾溶液中 30 min 以杀灭种

子携带的病原菌。旋耕 15−20 cm 以疏松土壤并

平整地面。播种深度控制在 3−5 cm[27]；复合肥

作为基肥一次性施入土壤，有机肥于播种前

15 d 施入以充分分解并提供有机养分。大豆生

长期间根据墒情适时灌溉，维持土壤含水量在

田间持水量的 60%−70%。花期时 4 个处理统一

追施尿素 50 kg/hm2；田间除草、病虫害防治等

管理措施按当地常规进行。

1.4　土样采集与测定

土壤样品采集于大豆成熟期(2024 年 9 月

初)。采样前清除地表杂物，每个小区按照 5 点

取样法，用土钻采集 0−20 cm 耕层土壤。将各

样品充分混匀，剔除细根、凋落物及小石子后

过 2 mm 筛。一部分新鲜土样立即分装于无菌离

心管中，置于−80 ℃冰箱保存，用于后续土壤微

生物扩增子测序；另一部分土样置于阴凉通风

处自然风干，用于测定土壤 pH、有机质 (soil 

organic matter, SOM)、碱解氮 (alkali-hydrolyzed 

nitrogen, AN)、速效磷(available phosphorus, AP)、

速效钾(available potassium, AK)等理化指标。

1.5　测定指标与方法

1.5.1　土壤养分含量测定

土壤 SOM 采用重铬酸钾外加热法测定；

AN 采用碱解扩散法测定；AP 采用 NaHCO3 浸

提法测定；AK 采用 NH4OAC 浸提-火焰光度法

测定。土壤 pH 采用 pH 计测定：取风干土样并

过 2 mm 筛，与去离子水按 2.5:1 (土:水，质量体

积比)混合，充分振荡后静置 30 min，使用 pH

计(上海仪电科学仪器股份有限公司)测定上清液

的 pH。以上方法均参考鲍士旦[28]的《土壤农化

分析》方法测定。
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1.5.2　土壤细菌和真菌 DNA 提取、PCR 扩

增和文库构建

采用十六烷基三甲基溴化铵(CTAB)提取土

壤样本的细菌和真菌 DNA，应用 1% 琼脂糖凝

胶电泳检测 DNA 的纯度与浓度，取适量样品于

离心管中，用无菌水稀释至 1 ng/μL。细菌 16S 

rRNA 基因采用引物 515F (5′-GTGCCAGCMGC 

CGCGGTAA-3′ )和 907R (5′-CCGTCAATTCCTT 

TGAGTTT-3′)在 V4−V5 区进行 PCR 扩增；真菌

ITS rDNA 序列扩增子采用引物 ITS5-1737F 

(5′-GGAAGTAAAAGTCGTAACAAGG-3′)和 ITS2-

2043R (5′-GCTGCGTTCTTCATCGATGC-3′ )在

ITS1-5F 区域进行 PCR 扩增。PCR 反应体系

(30 µL)：Phusion Master Mix (2×) 15 µL，正、反

向引物 (1 µmol/µL) 各 1 µL， gDNA (1 ng/µL) 

10 µL，H2O 3 µL。PCR 反应条件：98 ℃ 1 min；

98 ℃ 10 s，50 ℃ 30 s，72 ℃ 30 s，共 30 个循

环；72 ℃ 5 min。

经电泳检测合格的 DNA 样品，使用(离心

柱型)试剂盒[Tiangen Biotech (Beijing) Co., Ltd.]

构建文库，包括末端修复、加 A 尾、加测序接

头、纯化及 PCR 扩增等步骤。文库制备完成后，

先使用 Qubit 2.0 进行初步定量，并进行稀释；

再用 Agilent 2100 检测插入片段长度，确保

insert size 符合预期；最后通过 qPCR 方法定量

文库有效浓度，确保质量合格。合格文库送至

深圳微科盟科技集团有限公司，在 Illumina 

NovaSeq 平台进行扩增子测序。测序数据通过生

科云平台(https://bioincloud.tech)进行生物信息学

分析，利用 QIIME 2 软件[29]的 DADA2 插件[30]

对 原 始 序 列 进 行 质 量 控 制 (filtered)、 去 噪

(denoised)、拼接 (merged) 及去除嵌合体 (non-

chimeric)，生成特征序列。随后选取代表性序

列，结合 UNITE+INSD (ITS)数据库进行比对，

获取操作分类单元 (operational taxonomic unit, 

OTU)的物种注释信息，并开展微生物多样性与

群落结构等信息分析。

1.6　数据处理与分析

采用 Excel 2016 对数据进行初步整理。采

用单因素方差分析(one-way ANOVA)探究施肥措

施对土壤养分含量、土壤 pH 和微生物 α 多样性

的影响(SPSS 26.0，IBM 公司)，采用 LSD 法进

行多重比较，检验差异显著性。采用 QIIME 2

插件计算 ACE 指数、Chao1 指数、Shannon 指

数及 Simpson 指数，分析施肥措施对微生物群

落丰富度和均匀度的影响。基于冗余分析

(redundancy analysis, RDA)探究微生物群落与土壤

养分含量之间的关系(vegan 包，R4.4.2)。利用线

性判别分析效应量分析方法(linear discriminant 

analysis effect size, LEfSe)[31]筛选出阈值>3 的显

著差异物种，探究微生物群落丰度的差异。文中

图表绘制用 Origin 2024 (OriginLab Corporation)

软件完成。

2　　结果与分析结果与分析

2.1　大豆农田土壤养分特征

如图 1A−1C、1E 所示，与 CK 处理土壤相

比，在 OCF 处理下，土壤 pH、SOM、AP 和

AK 含量分别增加了 0.91% (P<0.05)、60.67% 

(P<0.05)、68.09% (P<0.001)和 59.54% (P<0.01)；

OF 处理次之，但 AP 显著提高了 15.18 倍

(P<0.001) (图 1D)；如图 1C 所示，AN 在 CF 处

理中，略降低了 2.83%，但在 OF 和 OCF 处理

中，反而分别提高了 63.12% (P<0.001)和 68.09% 

(P<0.001)。

2.2　大豆农田土壤微生物群落结构特征

2.2.1　不同施肥处理共有土壤微生物 OTUs

分析

如图 2A 所示，在细菌群落中 4 个处理总共

获得 23 966 个 OTUs，但未发现 4 个处理共有的

OTUs。在 CK 和 OCF 处理土壤中，检测到相同

的独有 OTUs 数量，均为 5 473 个；CF 处理土

壤中独有 5 346 个 OTUs；OF 处理土壤中独有

5 137 个 OTUs。CF 与 OCF 共有 OTUs 数量最
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图1　不同施肥处理下大豆农田土壤的养分含量

Figure 1　 Effects of different fertilization treatments on soil nutrient content in soybean fields. * indicates 

significantly associated at 0.05 level; ** indicates significantly associated at 0.01 level; *** indicates 

significantly associated at 0.001 level.
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多，为 1 006 个，而 OF 与 OCF 共有 OTUs 最

少，仅 1 个。如图 2B 所示，在真菌群落中共检

测到 2 590 个 OTUs， 4 个处理共有 142 个

OTUs。CK 和 CF 各自独有 598 个 OTUs；OF

独有 477 个 OTUs，OCF 独有 416 个 OTUs，较

CK 减少了 30.43%。不同处理间的共有 OTUs 数

量差异较大，CF 与 OCF 共有 OTUs 最多，为

54 个，而 CF 与 OF 共有 OTUs 最少，仅 28 个。

2.2.2　大豆农田土壤微生物群落结构与组成

基于扩增子测序和分类学注释，本研究鉴

定出的土壤细菌隶属于 541 门 1 204 纲 3 126 目

4 639 科 7 099 属。如图 3A 所示，选取相对丰

度排名前 20 的物种进行分析，在细菌门水平

上，假单胞菌门 (Pseudomonadota)、放线菌门

(Actinomycetota)、 酸 杆 菌 门 (Acidobacteriota)、

出芽单胞菌门 (Gemmatimonadota)和拟杆菌门

(Bacteroidota)为优势细菌门。与 CK 处理土壤相

比，3 种施肥处理提高了假单胞菌门和拟杆菌门

的相对丰度，降低了酸杆菌门和出芽单胞菌门

的相对丰度，尤其在 OCF 处理下，拟杆菌门的

相对丰度增加了约 1.41 倍，出芽单胞菌门的相

对丰度显著降低了 42.48% (P<0.05)。此外，在

CF 和 OF 处理中，放线菌门的相对丰度较 CK

略有提高，但在 OCF 处理中降低了 10.93%。如

图 3B 所示，在细菌属水平上， SCGC_AG_

212_J23、 溶 杆 菌 属 (Lysobacter_A_615995)、

UBA2421、长微菌属 (Longimicrobium) 和 RSA9

为优势类群。3 种施肥处理降低了 SCGC_AG_

212_123、长微菌属和 RSA9 的相对丰度，尤其

在 OCF 处理土壤中分别降低了 64.42% (P<0.05)、

65.25 (P<0.05)和 50.94%。在 OF 和 OCF 处理土

壤中，溶杆菌属的相对丰度较 CK 分别增加了

2.84 倍和 1.75 倍；在 CF 处理土壤中，却降低

了 22.35%。UBA2421 相对丰度的变化趋势与之

相反，表现为在 OF 和 OCF 处理土壤中分别降

低了 5.04% 和 21.14%；在 CF 处理土壤中提高

了 18.90%。

土壤真菌群落共鉴定出 11 门 36 纲 85 目

186 科 343 属。如图 3C 所示，在真菌门水平上，

主要优势类群包括子囊菌门(Ascomycota)、担子菌门

(Basidiomycota)、被孢霉门(Mortierellomycota)和

球囊菌门(Glomeromycota)。与 CK 处理土壤相

图2　大豆农田土壤细菌和真菌的OTUs分析

Figure 2　 Analysis of OTUs of bacteria and fungi in soybean farmland soil under different fertilization 

treatments. A: Number of bacterial OTUs; B: Number of fungal OTUs.
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图3　不同施肥处理下土壤微生物的群落组成和相对丰度

Figure 3　 Composition and relative abundance distribution of soil microbial communities under different 

fertilization treatments. A: Bacterial community phylum level; B: Bacterial community genus level; C: Fungal 

community phylum level; D: Fungal community genus level.
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比，3 种施肥处理下，担子菌门的相对丰度分别

增加了 1.17 倍、6.86 倍和 5.62 倍，但球囊菌门

几乎消失。在 OF 处理土壤中子囊菌门相对丰度

最高，为 30.41%，较 CK 增加了 21.56%；在

CF 和 OCF 处理土壤中子囊菌门的相对丰度较

CK 分别降低了 38.76% 和 38.35%。在 OF 和

OCF 处理土壤中被孢霉门的相对丰度分别升高

了 91.37% 和 4.51%；但在 CF 处理土壤中降低

了 8.75%。如图 3D 所示，在真菌属水平上，牛

肝菌(Boletus)、被孢霉属(Mortierella)和镰孢菌属

(Fusarium)为优势类群。在 3 种施肥处理下，牛

肝 菌 的 相 对 丰 度 分 别 为 0.61%、 41.48% 和

44.18%。镰孢菌属的相对丰度在 3 种施肥处理

分别降低了 56.30%、70.40% 和 89.39%。与 CK

相比，在 CF 和 OF 处理下被孢霉属的相对丰度

分别提高了 31.18% 和 6.08%，但在 OCF 处理下

降低了 20.27%。

2.2.3　大豆农田土壤微生物群落的差异性

分析

如图 4A 所示，为揭示不同施肥处理下土壤

微生物关键类群的差异特征，对土壤细菌群落

在门和属水平上进行 LEfSe 筛选，最终筛选出

76 种显著差异物种(LDA>2.0, P<0.05)。在 CK

处理土壤中筛选出 39 个显著差异物种，包括出

芽 单 胞 菌 门 (Gemmatimonadota)、 SCGC_AG_

212_J23 属 和 长 微 菌 属 (Longimicrobium) 等 ；

CF 处理土壤中筛选出 6 个显著差异物种，包括

微 杆 菌 科 (Microbacteriaceae)、 嗜 甲 基 菌 科

(Methylophilaceae)和解芳香油菌属(Aromatoleum)

等；OF 处理土壤中筛选出 24 个显著差异物种，

包括放线菌目(Actinomycetales)、Chryseotalea 属

和 SYSU_D60009 属等；OCF 处理土壤中筛选出

7个显著差异物种，如威克斯氏菌科(Weeksellaceae)

和伯克霍尔德氏菌目(Burkholderiales)等。进化

分支图进一步揭示了上述类群在不同施肥处理

下的分布格局(图 4B)。其中，CK 处理土壤主要

富集了出芽单胞菌门下的分支类群；CF 处理土

壤中主要富集了微杆菌科，归属于放线菌门；

OF 处理土壤主要聚集了放线菌目下的关键类

群；OCF 处理土壤中关键类群较为分散。

如图 5A 所示，在土壤真菌群落中共筛选出

35 个显著差异物种 (LDA>2, P<0.05)。其中，

CK 处理土壤中共筛选出 20 个显著差异物种，

主要富集于 c_Sordariomycetes、 f_Hypocreales、

f_Nectriaceae 和镰孢菌属 (Fusarium)的相关类

群；在 CF 处理土壤中仅筛选出 3 个显著差

异物种，为 f_Stachybotryaceae、g_Gymnoascus

和 f_Gymnoascaceae；在 OF 处理土壤中鉴定

出 7 个 特 征 微 生 物 ， 为 c_Dothideomycetes、

o_Pleosporales)和 f_Pleosporaceae 等；OCF 处

理土壤中筛选出 5 个显著差异物种，为担子

菌门 (Basidiomycota)下的 c_Agaricomycetes、牛

肝菌目 (Boletales)、牛肝菌科 (Boletaceae)及牛

肝菌(Boletus)。系统发育分析揭示了真菌群落

在不同施肥处理下的分布差异(图 5B)。其中，

CK 处理土壤的特征类群主要分布于球囊霉门和

c_Sordariomycetes 分支。CF 处理土壤的差异类群

分散于 f_Stachybotryaceae 科和 f_Gymnoascaceae

的 独 立 分 支 。 OF 处 理 土 壤 则 富 集 了

c_Dothideomycetes 下的分支类群。OCF 处理土

壤则在担子菌门下的 c_Agaricomycetes、牛肝菌

目、牛肝菌科及牛肝菌表现出独特聚类。

2.2.4　大豆农田土壤微生物多样性

土 壤 微 生 物 ACE、 Chao1、 Shannon 与

Simpson 指数能够反映群落的 α 多样性。如

图 6A−6D 所示，与 CK 处理土壤相比，施肥处

理对土壤细菌群落中的上述 4 个指数影响未

达到显著水平，但在 OCF 处理土壤中有所降

低，分别减少了 10.10%、10.11%、20.20% 和

0.05%。

土壤真菌群落的 α 多样性对施肥措施响应

较为敏感。如图 7A−7D 所示，与 CK 处理土壤

相比较，OF 处理显著降低了真菌群落的物种丰

富度和多样性(P<0.05)，ACE、Chao1、Shannon

与 Simpson 指 数 分 别 下 降 52.76% (P<0.05)、

52.80% (P<0.05)、 28.25% (P<0.05) 和 4.12% 
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图4　不同施肥处理下土壤细菌群落的显著差异物种分析

Figure 4　Analysis of significantly different species in soil bacterial communities under different fertilization 

treatments. A: LDA values of soil bacterial communities; B: Cladogram of soil bacterial communities.

2291



 actamicro@im.ac.cn,  010-64807516

LI Kangkang et al. || Acta Microbiologica Sinica, 2026, 66(5)2292



李抗抗 等 || 微生物学报, 2026, 66(5)

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

(P<0.05)； OCF 处 理 次 之 ， 分 别 为 40.76% 

(P<0.05)、40.76% (P<0.05)、19.63% (P<0.05)和

3.21%；CF 处理影响不明显。

2.3　大豆农田土壤微生物群落变化和养

分的关系

冗余分析(redundancy analysis, RDA)揭示了

土壤细菌和真菌群落与土壤养分之间的关系。结

果显示，在细菌门水平上(图 8A)，RDA1 和 RDA2

分别解释了细菌群落变异的 71.17% 和 6.45%，

累计解释率为 77.62%。主要类群中假单胞菌门

(Pseudomonadota) 和拟杆菌门 (Bacteroidota) 与

SOM、AN、AP 和 AK 呈显著正相关(P<0.05)，

且在 OF 和 OCF 处理土壤中富集；放线菌门

(Actinomycetota)、出芽单胞菌门(Gemmatimonadota)

和酸杆菌门(Acidobacteriota)与上述养分因子呈显

著负相关(P<0.05)，且在 CK 和 CF 中富集。在属

水平上，累计解释率为 73.78% (图 8B)，其中溶杆

菌属 (Lysobacter_A_615995)和土壤 pH、SOM、

AN、AP 和 AK 呈显著正相关 (P<0.05)，且在

OF 和 OCF 处 理 土 壤 中 富 集 。 长 微 菌 属

(Longimicrobium)、SCGC_AG_212_J23、UBA2421

和 RSA9 与上述养分因子呈显著负相关(P<0.05)，

图5　不同施肥处理下土壤真菌群落的显著差异物种分析

Figure 5　 Analysis of significantly different species in soil fungal communities under different fertilization 

treatments. A: LDA values for soil fungal communities; B: Cladogram of soil fungal communities.
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均富集在 CK 处理土壤中。

与细菌类似，在真菌门水平上 (图 9A)，

RDA1 和 RDA2 分别解释了 36.78% 和 20.02%

的变异，累计解释率为 56.80%。OCF 与 OF 处理

主要分布于 AK、AP、AN 和 SOM 的方向，明显

与 CK 和 CF 处理区分开来。主要类群中担子菌

门(Basidiomycota)和被孢霉门(Mortierellomycota)

与 AN 呈显著正相关(P<0.05)，均富集于 OF 和

OCF 处理土壤中。子囊菌门(Ascomycota)和球

囊 霉门 (Glomeromycota)与 AN 呈显著负相关

(P<0.05)，主要富集于 CK 处理土壤中。属水平上

(图 9B)，RDA1 和 RDA2 累计解释率为 57.76%。

OCF 与 OF 处理土壤的样点集中于各养分因子

的方向。牛肝菌(Boletus)和镰孢菌属(Fusarium)

与 AN 呈 显 著 正 相 关 (P<0.05)； 被 孢 霉 属

(Mortierella)与之呈显著负相关(P<0.05)。

2.4　大豆农田土壤微生物群落的功能

注释

基于 PICRUSt2 程序，在 KEGG 数据库

图6　不同施肥处理下土壤细菌的α多样性分析

Figure 6　Analysis of alpha diversity of soil bacteria under different fertilization treatments. A: ACE index; B: 

Chao1 index; C: Shannon index; D: Simpson index. Different lowercase letters indicate significant differences at 

0.05 level.
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(https://www.genome.jp/kegg/)中对已测的微生物

基因组序列进行功能注释，结果如图 10 所示。

大豆农田土壤细菌群落注释到的第一层级功

能通路主要包括细胞过程 (cellular processes)、

环 境 信 息 处 理 (environmental information 

processing)、遗传信息处理 (genetic information 

processing)、人类疾病(human diseases)、新陈代

谢(metabolism)和有机体系统(organismal systems)

等。其中，新陈代谢通路中包括的氨基酸代谢

(amino acid metabolism)、辅助因子与维生素代

谢(metabolism of cofactors and vitamins)和碳水化

合物代谢(carbohydrate metabolism)的相对丰度最

高。其次，遗传信息处理通路中主要包括的复

制与修复 (replication and repair)、蛋白质折叠、

排序与降解(folding, sorting and degradation)和转

录(translation)的相对丰度占比次之。细胞过程、

人类疾病、环境信息处理和有机体系统相关的

功能通路所占比例较少。

对土壤真菌群落功能基因进行 FUNGuild 注

释，结果如图 11 所示。不同施肥处理下，土壤

图7　不同施肥处理下土壤真菌的α多样性分析

Figure 7　Analysis of alpha diversity of soil fungi under different fertilization treatments. A: ACE index; B: 

Chao1 index; C: Shannon index; D: Simpson index. Different lowercase letters indicate significant differences at 

0.05 level.
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图8　不同施肥处理下土壤细菌群落与养分的冗余分析

Figure 8　Redundancy analysis (RDA) of soil bacterial communities and nutrients under different fertilization 

treatments. A: RDA of soil bacterial communities at the phylum level with environmental factors; B: RDA of soil 

bacterial communities at the genus level with environmental factors.

图9　不同施肥处理下土壤真菌群落与养分的冗余分析

Figure 9　 Redundancy analysis (RDA) of soil fungal communities and nutrients under different fertilization 

treatments. A: RDA of soil fungal communities at the phylum level with environmental factors; B: RDA of soil 

fungal communities at the genus level with environmental factors.
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图10　不同施肥处理下土壤细菌群落功能注释

Figure 10　Functional annotation of soil bacterial communities under different fertilization treatments.
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真菌群落被注释为病原营养型真菌(pathotroph)、

腐生营养型真菌(saprotroph)和共生营养型真菌

(symbiotroph) 3 大功能类群。与 CK 相比，在

OF 处理土壤中 3 种营养类型真菌的相对丰度分

别提高了 48.56%、27.93% 和 105.52%。然而在

CF 处理土壤中分别降低了 45.15%、26.88% 和

11.20%。在 OCF 处理土壤中病原营养型和共生

营 养 型 的 相 对 丰 度 分 别 增 加 了 37.18% 和

23.48%，但腐生营养型真菌的相对丰度分别下

降了 17.00%。

3　　讨论讨论

3.1　不同施肥处理对大豆农田土壤养分的

影响

施肥是增加土壤养分、平衡酸碱度的重要

举措[32]。不同的肥料类型可影响土壤肥力的持

久性，并导致酸碱度产生差异[33]。本研究发现，

有机无机肥配施显著提高了土壤 pH，原因可能

是有机肥(鸡粪)中富含有机质，在微生物腐生过

程中增强了对 H+和 Al3+的吸附作用，并释放钙、

镁等碱性物质，导致土壤 pH 上升[34]。外源有机

物输入引起土壤原有机质分解速率的变化，即

激发效应(priming effect, PE)，这是调控土壤有

机质分解的重要机制之一[35]。在本研究中，与

对照组土壤相比，施有机肥和有机无机肥配施

显著提高了土壤有机质含量。这是由于施用的

有机肥(鸡粪)作为外源有机物输入，富集了大量

能够分解复杂有机质的土壤微生物，从而增加

了大豆农田土壤有机质分解速率，产生了更强

的“激发效应”，进一步刺激土壤 N、P、K 等养

分的有效释放[36-38]，提高了土壤养分[39-40]。值

得注意的是，速效磷含量在施有机肥处理中增

加了 15.8 倍，原因可能是微生物降解有机肥释

放有机酸[41]，促进难溶性磷酸盐溶解，从而增

加了土壤磷素含量[42]。

3.2　不同施肥处理对大豆农田土壤微生

物群落结构与功能的影响

施肥措施通过改变土壤养分状况，显著影

响微生物群落的结构组成，使某些优势类群相

对丰度增加而其他类群减少，导致群落重构[43]。

本研究表明，3 种施肥处理均提高了假单胞菌门

和拟杆菌门的相对丰度，这与 Song 等[44]的研究

结果一致，可能要归因于假单胞菌门多为高营

养响应菌群，对可溶性有机碳、铵态氮等营养

盐高度敏感。此外，施肥还提高了速效养分含

量，为这类菌群提供了丰富底物，从而提高了

其相对丰度。在有机无机肥配施处理下，拟杆

菌门的相对丰度提高了 1.41 倍，这一变化可能

应归因于拟杆菌门在降解复杂有机物方面的优

势。本研究所施用的鸡粪含有丰富的纤维素、

半纤维素及蛋白质衍生物质，这些组分恰好为

拟杆菌门提供了适宜的营养底物，驱动了其在

微生物群落中的富集过程。RDA 分析显示，假

单胞菌门和拟杆菌门与 SOM、AN、AP 和 AK

呈显著正相关(P<0.05)，印证了上述结论。3 种

施肥处理降低了酸杆菌门和出芽单胞菌门的相

对丰度，原因可能是酸杆菌门作为典型寡营养

型细菌，更适应有机质较低、偏酸性或养分有

图11　不同施肥处理下土壤真菌群落功能注释

Figure 11　 Functional annotation of soil fungal 

communities under different fertilization treatments.
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限的环境[45]。在本研究中，施肥提高了土壤有

机质和氮、磷、钾等含量，推测形成的富营养

环境导致酸杆菌门的相对丰度有所下降。这一

结果与 Li 等[46]的研究结果恰恰相反，该研究认

为秸秆还田通过改善土壤水分条件，提高了酸

杆菌门的相对丰度。3 种施肥处理均降低了出芽

单胞菌门的相对丰度，这可能与出芽单胞菌门

偏好干旱及低养分环境有关[47]。本研究中施肥

措施有效提升了土壤养分含量，进而导致其相

对丰度下降。冗余分析进一步表明，出芽单胞

菌门及酸杆菌门与 SOM、AN、AP 和 AK 等养

分因子呈显著负相关(P<0.05)。LEfSe 分析结果

也显示，芽单胞杆菌门在对照组处理中相对富

集。无机肥和有机肥均提高了放线菌门的相对

丰度，但在有机无机肥配施处理中，其丰度反

而降低了 10.93%，这一结果与姜晓君等[48]的研

究存在差异，该研究指出鸡粪作为优质有机肥

源，在腐殖化过程中释放的木质素衍生物、多

糖类及腐殖酸等组分为放线菌门提供了充足的

碳源，因而鸡粪与化肥配施显著促进了放线菌

的增殖。本研究中，LEfSe 分析同样显示放线菌

门在单一无机肥与有机肥处理土壤中呈富集

状态。

不同施肥措施通过选择性富集具有不同资

源利用偏好的真菌类群，重塑了土壤微生物群

落结构，反映了微生物对土壤养分供给和有机

质降解过程的差异化响应机制。本研究中，子

囊菌门的相对丰度在不同施肥处理下均保持较

高水平(15.42%−30.41%)，表明子囊菌门在大豆

农田土壤中具有广泛的分布和显著的竞争优势。

尽管在无机肥和有机无机配施处理中其相对丰

度略有下降，但得益于子囊菌门作为真菌物种

多样性最丰富的类群之一，子囊菌门的“宽食

谱”特征[49]使其能够利用多种碳源与氮源，从而

维持了在群落中的优势地位，并在养分循环与

群落建构中发挥核心作用。LEfSe 分析进一步揭

示，子囊菌门在各施肥处理中均呈现分散聚集

的格局，表明其在不同养分背景下都能保持较

高的适应性。冗余分析结果显示，子囊菌门与

土壤碱解氮呈显著负相关关系，这一现象可能

与部分子囊菌门成员具备较强的氮素吸收利用

能力有关。当土壤中养分含量和有机质水平较

高时，子囊菌门的相对优势地位受到其他功能

类群的竞争性抑制[50]，从而表现出负相关趋势。

由此可见，子囊菌门具有对养分梯度的敏感响

应和生态位差异化调节功能。本研究结果发现，

3 种施肥均提高了担子菌门的相对丰度，这与宋

李霞等[51]的研究结果一致，该研究表明担子菌

门作为典型的腐生真菌，具有较强的纤维素与

木质素等难降解有机质的分解能力。无机肥含

有大量速效养分，能够为担子菌门的繁殖提供

充足的氮素；而有机肥中富含复杂有机底物，

为担子菌门提供了适宜的生境和碳源基础，从

而增强了其在土壤碳循环与腐殖质形成过程中

的生态优势，进而增加了相对丰度[52]。冗余分

析结果显示，担子菌门的相对丰度与土壤碱解

氮含量呈显著正相关，这一结果与 Yang 等[53]的

研究一致。差异显著性分析结果显示，有机无

机肥配施处理下，担子菌门为显著富集类群

(P<0.05)。有机肥和有机无机肥配施处理提高了

被孢霉门的相对丰度，无机肥则降低了其相对

丰度。这可能由于被孢霉门是土壤中重要的速

效有机质分解者，其丰度对土壤环境中有机物

含量高度敏感[54]。有机肥和配施均显著提高了

大豆农田土壤的有机质含量，为被孢霉门的生

长和繁殖提供了有利条件，从而导致其相对丰

度有所增加[55]。球囊菌门在 3 种施肥处理下几

乎消失，可能是由于其作为典型的丛枝菌根真

菌，依赖特定碳源为宿主植物提供营养，代谢

范围较窄，属于“窄食谱”类群[49]，在强烈竞争

下受到抑制，因而相对丰度降低。

不同施肥方式对土壤真菌群落属水平的选

择压力呈现明显差异。本研究发现，3 种施肥处

理下土壤中均检测到了牛肝菌属，且在有机肥

及有机无机肥配施处理土壤中其相对丰度高达

41.48%−44.18%。LEfSe 分析也确认了牛肝菌属
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为有机无机配施土壤中的优势类群。这一现象

可能源于牛肝菌作为典型的外生菌根真菌，能

够与植物根系形成高度互利的共生结构，而有

机肥与无机肥的投入不仅改善了土壤速效养分

供给，也提升了根际微环境的稳定性，从而赋

予其更强的定殖能力与生态位竞争优势。已有

研究表明，适宜的碳源与氮素形态可显著促进

外生菌根真菌的群落建构与功能表达，增强其

在促进植物矿质吸收方面的效能[56-58]。3 种施肥

措施降低了镰孢菌属的相对丰度。镰孢菌属是

引发多种作物根腐病、穗腐病及枯萎病等土传

病害的重要病原真菌，其相对丰度的减少可能

是由于施肥措施改善了土壤理化性质，优化了

微生态结构，进而抑制其生长和繁殖。已有研

究指出，化学肥料与有机肥的合理配施能够通

过提高土壤团聚体稳定性、增加有益微生物竞

争力及提升土壤营养缓冲能力等途径，间接降

低镰孢菌的生态适宜度[59]。此外，由于镰孢菌

通常偏好贫养环境，其在富养土壤中的生长受

到一定抑制[60-61]，这与本研究的结果高度一致，

并与其在诱发镰孢菌根腐病[62]和大豆猝死症[63]

中的致病生态学特征相一致。被孢霉属的群落

响应模式则呈现出另一特征，其相对丰度在有

机肥和无机肥单独施用的土壤中相较于对照组

明显增加，但在有机无机肥配施处理中反而有

所下降。宁琪等[64]研究指出，被孢霉属可在长

期施化肥条件下积累，并参与土壤磷素转化与

有机物降解等关键过程，被孢霉属对低氮、低

碳环境具有更高适应性。结合本研究的冗余分

析结果，被孢霉属与土壤碱解氮呈显著负相关，

表明其更适应相对贫营养的土壤生态位。因此，

在富营养水平更高的有机-无机肥配施处理中，

其生态竞争力可能受到限制，从而导致丰度下

降。这一现象与玉米-大豆轮作体系以及长期施

肥试验中相关研究[65]的结果相符。

3.3　不同施肥处理对大豆农田土壤微生

物多样性的影响

通过 α 多样性衡量微生物群落物种的丰富

度和均匀度，反映大豆农田土壤微生物的复杂

程度和稳定性。丰富的 α 多样性可能意味着该

环境更稳定、抗干扰能力更强，或者能够利用

更多样的资源。细菌是土壤微生物群落的主体，

其多样性对养分循环和土壤生态系统稳定性具

有关键作用[66]。本研究表明，不同施肥处理对

大豆农田土壤细菌群落的 OTUs 数量和 α 多样

性指数影响有限。整体上，4 个处理均检测到

较多的独有 OTUs，但共有 OTUs 数量较少，

反映出不同施肥处理对细菌群落组成产生了一

定差异。然而，从 ACE、Chao1、Shannon 与

Simpson 指数来看，4 个处理之间差异不显著，

说明施肥对细菌群落的丰富度和均匀度的影响

并不明显，这与 Bebber 等[67]关于有机肥对细菌

群落丰富度影响有限的研究相一致。这可能与

细菌具有较强的代谢冗余性和环境适应性有关，

即便养分结构发生变化，仍能通过类群间功能

互补维持群落的稳定性。已有研究表明，细菌

群落在应对养分扰动时更具韧性，因此其多样

性指标在短期施肥处理中变化不大[68]。

真菌作为土壤生态系统的重要组成部分，

其数量与多样性直接关系到有机质的降解与养

分循环过程[69]。本研究表明，有机肥施用降低

了土壤真菌群落的 OTUs 数量、ACE 指数和

Chao1 指数，说明有机肥抑制了土壤真菌群落的

丰富度，这与马建华等[70]的研究类似。与此同

时，有机肥施用增加了 Shannon 指数，降低了

Simpson 指数，表明有机肥提高了土壤真菌群落

的均匀度。可能由于鸡粪分解的过程中富集了

腐生真菌，且病原菌的相对丰度减少，从而提

高了群落的均匀度。与之相反，无机肥处理中

表现为物种丰富度较高而多样性较低，反映出

群落结构更趋于均匀分布。这说明有机肥可能

通过促进少数竞争优势类群占据主导地位来重

塑真菌群落结构。这一结果与刘红梅等[71]关于

有机肥显著提高 Shannon 指数的研究相符，其

原因可能与有机肥施用年限较短、有机质腐解

不完全等因素相关。也有研究发现，有机肥(鸡
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粪)中富含氮素提高了土壤氮素有效性，在缓解

氮素限制的同时，可能加剧了微生物之间对其

他有限资源的竞争，进而导致真菌的多样性

下降[72-73]。

4　　结论结论

有机-无机肥配施能够改善大豆农田土壤理

化性质，调节土壤 pH，从而缓解土壤酸化，并

显著提高土壤有机质及氮、磷、钾等养分有效

性，进而为作物生长提供更稳定的养分基础。

本研究表明，施肥措施并未改变土壤微生物群

落的基本组成，但通过选择性富集或抑制特定

类群，显著重塑了微生物群落结构。相较于细

菌群落，真菌群落对施肥措施表现出更高的敏

感性，尤其在施用有机肥及有机-无机肥配施条

件下，真菌群落的物种丰富度和多样性显著降

低，表明外源有机物输入强化了优势功能类群

的竞争并加速了群落重构过程。功能预测结果

显示，有机肥的施用促进了腐生营养型和共生

营养型真菌的富集，尤其有利于腐生真菌的增

殖，加快了土壤中动植物残体的分解与转化过

程，增强了养分的持续释放能力。有机-无机肥

配施在提高土壤养分供给效率的同时，对病原

营养型真菌具有一定的抑制作用，有助于维持

土壤微生态系统的稳定性。综上所述，有机-无

机肥配施在协调土壤养分供给与微生物群落结

构、优化土壤微生物功能组成方面具有明显优

势，可为大豆农田实现高效、绿色与可持续施

肥管理提供理论依据与实践参考。

作者贡献声明

李抗抗：全面参与试验设计、施肥处理、土壤采

样、指标测定、数据处理、图表绘制、论文撰写与修

改等；高凯露：负责土壤理化性质的数据处理与分析

及图表绘制；崔一梦：参与试验方案设计，负责数据

核查及论文构思；张旭珠：负责研究构思、论文审阅

与修改；张媛媛：负责样本采集、土壤微生物多样性

的数据处理及图表绘制；郭程然：负责样本采集、冗

余分析的图表绘制；霍立勇：提供试验构思、提供试

验材料；王清涛：负责提出科学问题、设计试验方

案、搭建论文框架、论文修改、试验和发表费用资

助等。

作者利益冲突公开声明

作者声明不存在任何可能会影响本文所报告工作

的已知经济利益或个人关系。

参考文献

[1] Xing YY, Wang XK, Mustafa A. Exploring the link 
between soil health and crop productivity[J]. 
Ecotoxicology and Environmental Safety, 2025, 289: 
117703.

[2] Li WT, Wu M, Liu M, Jiang CY, Chen XF, Kuzyakov Y, 
Rinklebe J, Li ZP. Responses of soil enzyme activities 
and microbial community composition to moisture 
regimes in paddy soils under long-term fertilization 
practices[J]. Pedosphere, 2018, 28(2): 323-331.

[3] Liu H, Dou WY, Zhang WL, Shi GX, Li YT, Wang LH. 
Coapplication of biochar and nitrogen fertilizer affects 
soybean yield by regulating the microbiome and 
metabolite profile of rhizosphere soil[J]. Rhizosphere, 
2025, 33: 101019.

[4] Li X, Wen QX, Zhang SY, Li N, Yang JF, Romanyà J, 
Han XR. Long-term changes in organic and inorganic 
phosphorus compounds as affected by long-term 
synthetic fertilisers and pig manure in arable soils[J]. 
Plant and Soil, 2022, 472(1): 239-255.

[5] Xu J, Han HF, Ning TY, Li ZJ, Lal R. Long-term effects 
of tillage and straw management on soil organic carbon, 
crop yield, and yield stability in a wheat-maize system[J]. 
Field Crops Research, 2019, 233: 33-40.

[6] 史帆, 李文广, 易树生, 杨娜, 陈玉萌, 郑伟, 张雪辰, 李
紫燕, 翟丙年 . 有机无机肥配施下旱地麦田土壤有机碳
组分含量的变化特征[J]. 中国农业科学 , 2025, 58(4): 
719-732.
Shi F, Li WG, Yi SS, Yang N, Chen YM, Zheng W, Zhang 
XC, Li ZY, Zhai BN. The variation characteristics of soil 
organic carbon fractions under the combined application 
of organic and inorganic fertilizers[J]. Scientia 
Agricultura Sinica, 2025, 58(4): 719-732 (in Chinese).

[7] Li YS, Xie ZH, Zhou M, Liu CK, Yu ZH, Wu JJ, Jin J, 
Chen Y, Zhang XY, Liu XB. Soybean yield and quality 
relative to Mollisols fertility with 7-year consecutive 
cattle manure application under maize-soybean 
rotation[J]. Land Degradation & Development, 2021, 
32(16): 4740-4754.

[8] Choudhary M, Panday SC, Meena VS, Singh S, Yadav 
RP, Mahanta D, Mondal T, Mishra PK, Bisht JK, 
Pattanayak A. Long-term effects of organic manure and 
inorganic fertilization on sustainability and chemical soil 

2301



 actamicro@im.ac.cn,  010-64807516

LI Kangkang et al. || Acta Microbiologica Sinica, 2026, 66(5)

quality indicators of soybean-wheat cropping system in 
the Indian mid-Himalayas[J]. Agriculture, Ecosystems & 
Environment, 2018, 257: 38-46.

[9] Liu Q, Pang ZQ, Sun HR, Zeng X, Kong XQ, Li SQ, 
Shen YF. Unveiling the maize-benefit: synergistic 
impacts of organic-inorganic fertilizer cooperation on 
rhizosphere microorganisms and metabolites[J]. Applied 
Soil Ecology, 2024, 193: 105171.

[10] Zhang JL, Nie J, Cao WD, Gao YJ, Lu YH, Liao YL. 
Long-term green manuring to substitute partial chemical 
fertilizer simultaneously improving crop productivity and 
soil quality in a double-rice cropping system[J]. 
European Journal of Agronomy, 2023, 142: 126641.

[11] Megyes M, Borsodi AK, Árendás T, Márialigeti K. 
Variations in the diversity of soil bacterial and archaeal 
communities in response to different long-term 
fertilization regimes in maize fields[J]. Applied Soil 
Ecology, 2021, 168: 104120.

[12] 张薇, 魏海雷, 高洪文, 胡跃高 . 土壤微生物多样性及其
环境影响因子研究进展[J]. 生态学杂志 , 2005, 24(1): 
48-52.
Zhang W, Wei HL, Gao HW, Hu YG. Advances of studies 
on soil microbial diversity and environmental impact 
factors[J]. Chinese Journal of Ecology, 2005, 24(1): 
48-52 (in Chinese).

[13] Liu Y, Yang HC, Liu Q, Zhao XW, Xie SS, Wang ZT, 
Wen RH, Zhang MQ, Chen BS. Effect of two different 
sugarcane cultivars on rhizosphere bacterial communities 
of sugarcane and soybean upon intercropping[J]. 
Frontiers in Microbiology, 2021, 11: 596472.

[14] 陈亚丽, 巨亚雯, 李美霞, 周长勇, 付佑胜, 曹凯歌, 钱
新 . 大豆玉米带状复合种植模式对根际微生物群落结
构和多样性的影响[J]. 南京农业大学学报, 2025, 48(6): 
1326-1334.
Chen YL, Ju YW, Li MX, Zhou CY, Fu YS, Cao KG, 
Qian X. Effects of maize-soybean strip intercropping on 
rhizosphere microbial community structure and 
diversity[J]. Journal of Nanjing Agricultural University, 
2025, 48(6): 1326-1334 (in Chinese).

[15] 花欣颖, 林栋, 罗薇薇, 宋一诺, 包志鹏, 刘雪鹏 . 土壤
微生物功能研究领域中文文献的可视化分析[J/OL]. 
草原与草坪 , 2025: 1-14. https://link. cnki. net/urlid/62.
1156.S.20250407.1720.002.
Hua XY, Lin D, Luo WW, Song YN, Bao ZP, Liu XP. 
Visualization analysis of Chinese literature in the field 
of soil microbial function research[J/OL]. Grassland 
and Turf, 2025: 1-14. https://link.cnki.net/urlid/62.1156.S.
20250407.1720.002 (in Chinese).

[16] 田龙富 . 不同施肥策略对大豆蛋白质含量的影响[J]. 农
业开发与装备, 2025(6): 212-214.

[17] Liu JA, Shu AP, Song WF, Shi WC, Li MC, Zhang WX, 
Li ZZ, Liu GR, Yuan FS, Zhang SX, Liu ZB, Gao Z. 
Long-term organic fertilizer substitution increases rice 
yield by improving soil properties and regulating soil 
bacteria[J]. Geoderma, 2021, 404: 115287.

[18] 路静, 项兴佳, 康耘滔, 尹静, 袁丹丹, 刘佳 . 绿肥替代不
同比例化肥对红壤稻田土壤真菌群落的影响[J]. 微生
物学报, 2025, 65(1): 323-336.

Lu J, Xiang XJ, Kang YT, Yin J, Yuan DD, Liu J. 
Replacement of chemical fertilizer with green manure at 
different proportions affects fungal community in the 
paddy field of Ultisol[J]. Acta Microbiologica Sinica, 
2025, 65(1): 323-336 (in Chinese).

[19] Demicheli J, Sabljic I, Beguy G, Ploschuk E, Sahrawy M, 
Serrato AJ, Pagano EA. Improving drought tolerance in 
soybean by classical breeding leads to physiological 
adjustments of photosynthesis and stomata 
functioning[J]. Plant Stress, 2023, 10: 100275.

[20] 朱其佳, 江英泽, 闫中帅, 王文佳, 马泽众, 刘丽君, 董守
坤 . 高温对大豆幼苗可溶性糖和可溶性蛋白含量的影
响[J]. 新农业, 2018(17): 12-14.

[21] Marro N, Cofré N, Grilli G, Alvarez C, Labuckas D, 
Maestri D, Urcelay C. Soybean yield, protein content and 
oil quality in response to interaction of arbuscular 
mycorrhizal fungi and native microbial populations from 
mono- and rotation-cropped soils[J]. Applied Soil 
Ecology, 2020, 152: 103575.

[22] 战秀梅, 韩晓日, 杨劲峰, 高子勤 . 大豆连作及其根茬腐
解物对大豆根系分泌物中酚酸类物质的影响[J]. 土壤
通报, 2004, 35(5): 631-635.
Zhan XM, Han XR, Yang JF, Gao ZQ. The effect of 
succession cropping and soybean stubble on soybean root 
exudates[J]. Chinese Journal of Soil Science, 2004, 
35(5): 631-635 (in Chinese).

[23] 曲晓华, 赵晓燕, 马杰, 谭飞, 王敬国 . 大豆根系分泌物
中特定物质对土壤微生物活性的影响[J]. 福建农业学
报, 2015, 30(3): 298-302.
Qu XH, Zhao XY, Ma J, Tan F, Wang JG. Effect of 
soybean root exudates on microbial biomass and activity 
in soil[J]. Fujian Journal of Agricultural Sciences, 2015, 
30(3): 298-302 (in Chinese).

[24] 河北省气象局 . 河北省气候公报(2024年)[R]. 石家庄: 
河北省气象局, 2024.
Hebei Provincial Meteorological Bureau. Hebei Climate 
Bulletin (2024)[R]. Shijiazhuang: Hebei Provincial 
Meteorological Bureau, 2024.

[25] 蔡宇星, 黄山, 阳小凤, 陈久荣, 邓敏, 黄成, 周虹, 罗红
兵 . 根瘤菌与施肥量对洞庭湖区春大豆生长与产量的
影响[J]. 四川农业大学学报, 2025, 43(4): 975-984.
Cai YX, Huang S, Yang XF, Chen JR, Deng M, Huang C, 
Zhou H, Luo HB. Effects of rhizobia and fertilizer 
application rate on growth and yield of spring soybean in 
the Dongting Lake area[J]. Journal of Sichuan 
Agricultural University, 2025, 43(4): 975-984 (in 
Chinese).

[26] 侯云龙, 李健琳, 李明姝, 赵晶洁, 崔正果, 陈健, 颜秀娟, 
郑宇宏 . 高产抗病大豆新品种吉育513的选育及栽培技
术[J]. 大豆科学, 2024, 43(2): 245-251.
Hou YL, Li JL, Li MS, Zhao JJ, Cui ZG, Chen J, Yan XJ, 
Zheng YH. Selection and cultivation techniques of a new 
soybean variety Jiyu 513 with high yield and disease 
resistance[J]. Soybean Science, 2024, 43(2): 245-251 (in 
Chinese).

[27] 陈新峰 . 大豆种植技术及落花落荚的防治措施[J]. 农业
开发与装备, 2025(3): 193-195.

[28] 鲍士旦 . 土壤农化分析[M]. 3版 . 北京: 中国农业出版

2302



李抗抗 等 || 微生物学报, 2026, 66(5)

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

社, 2000.
Bao SD. Soil and agricultural chemistry analysis[M]. 3rd 
Edition. Beijing: China Agriculture Press, 2000 (in 
Chinese).

[29] Caporaso JG, Kuczynski J, Stombaugh J, Bittinger K, 
Bushman FD, Costello EK, Fierer N, Peña AG, Goodrich 
JK, Gordon JI, Huttley GA, Kelley ST, Knights D, 
Koenig JE, Ley RE, Lozupone CA, McDonald D, 
Muegge BD, Pirrung M, Reeder J, et al. QIIME allows 
analysis of high-throughput community sequencing 
data[J]. Nature Methods, 2010, 7(5): 335-336.

[30] Callahan BJ, McMurdie PJ, Rosen MJ, Han AW, Johnson 
AJA, Holmes SP. DADA2: high-resolution sample 
inference from Illumina amplicon data[J]. Nature 
Methods, 2016, 13(7): 581-583.

[31] Segata N, Izard J, Waldron L, Gevers D, Miropolsky L, 
Garrett WS, Huttenhower C. Metagenomic biomarker 
discovery and explanation[J]. Genome Biology, 2011, 
12(6): R60.

[32] Abukari A, Cobbinah P. Impact of cattle manure on 
chemical properties and maize (Zea Mays L.) 
performance in the Guinea savannah zone of Ghana[J]. 
Contemporary Agriculture, 2025, 74(1/2): 1-7.

[33] Hoegh-Guldberg O, Mumby PJ, Hooten AJ, Steneck RS, 
Greenfield P, Gomez E, Harvell CD, Sale PF, Edwards 
AJ, Caldeira K, Knowlton N, Eakin CM, Iglesias-Prieto 
R, Muthiga N, Bradbury RH, Dubi A, Hatziolos ME. 
Coral reefs under rapid climate change and ocean 
acidification[J]. Science, 2007, 318(5857): 1737-1742.

[34] 肖辉, 潘洁, 程文娟, 王立艳 . 不同有机肥对设施土壤全
盐累积与 pH 值变化的影响[J]. 中国农学通报 , 2014, 
30(2): 248-252.
Xiao H, Pan J, Cheng WJ, Wang LY. Effect of organic 
fertilizer on soil salt accumulation and pH changes in 
greenhouse[J]. Chinese Agricultural Science Bulletin, 
2014, 30(2): 248-252 (in Chinese).

[35] Kuzyakov Y, Friedel JK, Stahr K. Review of mechanisms 
and quantification of priming effects[J]. Soil Biology and 
Biochemistry, 2000, 32(11/12): 1485-1498.

[36] 樊林鑫, 哈丽哈什·依巴提, 张炎, 李青军 . 有机无机肥
配施对棉花产量、养分吸收利用及土壤肥力的影响[J]. 
中国土壤与肥料, 2024(10): 80-87.
Fan LX, Halihash Yibati, Zhang Y, Li QJ. Effects of 
combined application of organic and inorganic fertilizers 
on cotton yield, nutrient absorption and utili-zation and 
soil fertility[J]. Soil and Fertilizer Sciences in China, 
2024(10): 80-87 (in Chinese).

[37] Dimassi B, Mary B, Fontaine S, Perveen N, Revaillot S, 
Cohan JP. Effect of nutrients availability and long-term 
tillage on priming effect and soil C mineralization[J]. Soil 
Biology and Biochemistry, 2014, 78: 332-339.

[38] Han ZX, Wu XP, Gao HZ, Jia AY, Gao QQ. Long-term 
conservation tillage increases soil organic carbon stability 
by modulating microbial nutrient limitations and 
aggregate protection[J]. Agronomy, 2025, 15(7): 1571.

[39] Castro GSA, Crusciol CAC, Calonego JC, Rosolem CA. 
Management impacts on soil organic matter of tropical 
soils[J]. Vadose Zone Journal, 2015, 14(1): 

vzj2014.07.0093.
[40] 杨舒纯, 严君, 韩晓增, 邹文秀, 陆欣春, 陈旭 . 鸡粪施用

方式对土壤有机碳含量及其组分的影响[J]. 应用生态
学报, 2025, 36(6): 1811-1818.
Yang SC, Yan J, Han XZ, Zou WX, Lu XC, Chen X. 
Effects of chicken manure application methods on soil 
organic carbon content and its fractions[J]. Chinese 
Journal of Applied Ecology, 2025, 36(6): 1811-1818 (in 
Chinese).

[41] 马莹, 程莹莹, 石孝均, 陈新平, 骆永明 . 溶磷菌在磷素
循环和生态农业中的作用与其生物肥料应用[J]. 微生
物学报, 2023, 63(12): 4502-4521.
Ma Y, Cheng YY, Shi XJ, Chen XP, Luo YM. Phosphate-
solubilizing bacteria: roles in phosphorus cycling and 
ecological agriculture and application as potential 
biofertilizers[J]. Acta Microbiologica Sinica, 2023, 
63(12): 4502-4521 (in Chinese).

[42] 方晰, 陈金磊, 王留芳, 李胜蓝, 项文化, 雷丕锋 . 亚热带
森林土壤磷有效性及其影响因素的研究进展[J]. 中南
林业科技大学学报, 2018, 38(12): 1-12.
Fang X, Chen JL, Wang LF, Li SL, Xiang WH, Lei PF. 
Research progress on soil phosphorus availability and its 
influential factors in subtropical forests[J]. Journal of 
Central South University of Forestry & Technology, 
2018, 38(12): 1-12 (in Chinese).

[43] 郭慧婷, 孙艳稳, 牛毅恒, 李亚鹏, 李建华, 徐明岗 . 施肥
显著改变中国北方农田土壤细菌多样性和优势菌群: 
Meta分析[J]. 中国农业科学, 2026, 59(1): 114-128.
Guo HT, Sun YW, Niu YH, Li YP, Li JH, Xu MG. 
Fertilization significantly changed soil bacterial diversity 
and dominant microbial community in croplands of 
northern China: Meta analysis[J]. Scientia Agricultura 
Sinica, 2026, 59(1): 114-128 (in Chinese).

[44] Song WC, Xiang XJ, Wang JM, Radosevich M, Lin YP. 
Editorial: anthropogenic effects on the microbial 
communities of terrestrial ecosystems[J]. Frontiers in 
Microbiology, 2025, 16: 1636546.

[45] Zhao JY, Xie X, Jiang YY, Li JX, Fu Q, Qiu YB, Fu XH, 
Yao ZY, Dai ZM, Qiu YP, Chen HH. Effects of simulated 
warming on soil microbial community diversity and 
composition across diverse ecosystems[J]. Science of the 
Total Environment, 2024, 911: 168793.

[46] Li Y, Zhang XC, Yang N, Hao HY, Bilyera N, Zhang XC, 
Li TL, Yue SC, Zhai BN, Zamanian K, Li ZY, Razavi BS. 
Long-term straw and plastic film mulching have 
divergent effects on maize rhizosphere enzyme activity 
and bacterial community structure[J]. Agriculture, 
Ecosystems & Environment, 2024, 364: 108894.

[47] DeBruyn JM, Nixon LT, Fawaz MN, Johnson AM, 
Radosevich M. Global biogeography and quantitative 
seasonal dynamics of Gemmatimonadetes in soil[J]. 
Applied and Environmental Microbiology, 2011, 77(17): 
6295-6300.

[48] 姜晓君, 孟彦, 陈敏菊 . 鸡粪与化肥减量配施对高粱产
量·品质及土壤菌群的影响[J]. 安徽农业科学 , 2025, 
53(19): 131-135, 139.
Jiang XJ, Meng Y, Chen MJ. Effects of reduced chemical 
fertilizer combined with chicken manure on sorghum 

2303



 actamicro@im.ac.cn,  010-64807516

LI Kangkang et al. || Acta Microbiologica Sinica, 2026, 66(5)

yield, quality and soil microbiota[J]. Journal of Anhui 
Agricultural Sciences, 2025, 53(19): 131-135, 139 (in 
Chinese).

[49] Wang W, Xia YW, Zhang PP, Zhu MQ, Huang SY, Sun 
XL, Xu ZH, Zhang N, Xun WB, Shen QR, Miao YZ, 
Zhang RF. Narrow-spectrum resource-utilizing bacteria 
drive the stability of synthetic communities through 
enhancing metabolic interactions[J]. Nature 
Communications, 2025, 16: 6088.

[50] Cui JY, Yuan XC, Zhang QF, Zhou JC, Lin KM, Xu JG, 
Zeng YZ, Wu Y, Cheng L, Zeng QX, Mei KC, Chen Y. 
Nutrient availability is a dominant predictor of soil 
bacterial and fungal community composition after 
nitrogen addition in subtropical acidic forests[J]. PLoS 
One, 2021, 16(2): e0246263.

[51] 宋李霞, 吴心瑶, 宋稳锋, 任可, 刘帮艳, 甄雨卓, 刘铭, 
周玉玲, 刘超计, 王龙昌 . “旱三熟”制下不同覆盖处理
对玉米根际土壤微生物多样性及群落结构的影响[J]. 
土壤学报, 2025, 62(4): 1210-1220.
Song LX, Wu XY, Song WF, Ren K, Liu BY, Zhen YZ, 
Liu M, Zhou YL, Liu CJ, Wang LC. Effects of different 
mulching treatments on soil microbial diversity and 
community structure in rhizosphere soil of maize under 
the “dryland triple intercropping” system[J]. Acta 
Pedologica Sinica, 2025, 62(4): 1210-1220 (in Chinese).

[52] Beimforde C, Feldberg K, Nylinder S, Rikkinen J, 
Tuovila H, Dörfelt H, Gube M, Jackson DJ, Reitner J, 
Seyfullah LJ, Schmidt AR. Estimating the Phanerozoic 
history of the Ascomycota lineages: combining fossil and 
molecular data[J]. Molecular Phylogenetics and 
Evolution, 2014, 78: 386-398.

[53] Yang Y, Dou YX, Wang BR, Xue ZJ, Wang YQ, An SS, 
Chang SX. Deciphering factors driving soil microbial life-
history strategies in restored grasslands[J]. iMeta, 2023, 
2(1): e66.

[54] 吴宪, 胡菏, 王蕊, 赵建宁, 杨殿林, 王丽丽, 李刚, 修伟
明 . 化肥减量和有机替代对潮土微生物群落分子生态
网络的影响[J]. 土壤学报, 2022, 59(2): 545-556.
Wu X, Hu H, Wang R, Zhao JN, Yang DL, Wang LL, Li 
G, Xiu WM. Effects of reduction of chemical fertilizer 
and substitution coupled with organic manure on the 
molecular ecological network of microbial communities 
in fluvo-aquic soil[J]. Acta Pedologica Sinica, 2022, 
59(2): 545-556 (in Chinese).

[55] 刘昊, 麻仲花, 刘威帆, 万猛虎, 马风兰, 吴娜, 刘吉利 . 
不同耕作方式配施有机肥对盐碱地玉米根际土壤微生
物群落的影响[J]. 中国生态农业学报(中英文), 2025, 
33(1): 25-39.
Liu H, Ma ZH, Liu WF, Wan MH, Ma FL, Wu N, Liu JL. 
Effects of different tillage practices with organic 
fertilizers on rhizosphere soil microbial communities of 
maize in saline-alkali soils[J]. Chinese Journal of Eco-
Agriculture, 2025, 33(1): 25-39 (in Chinese).

[56] 秦岭, 徐践, 马萱, 苑虎, 郑来友, 王有智 . 板栗共生菌根
真菌种类及其发生规律的研究[J]. 北京农学院学报 , 
1995, 10(1): 71-76.

[57] 佟丽华, 张红光, 姚鑫 . 外生菌根真菌的作用与应用开
发前景展望[J]. 安徽农学通报, 2008, 14(14): 86-89.

Tong LH, Zhang HG, Yao X. Prospects of exploitation 
and utilization of ecto-mycorrhiza[J]. Auhui Agricultural 
Science Bulletin, 2008, 14(14): 86-89 (in Chinese).

[58] Feng B, Yang ZL. Ectomycorrhizal symbioses: diversity 
of mycobionts and molecular mechanisms that entail the 
development of ectomycorrhizae[J]. Scientia Sinica 
Vitae, 2019, 49(4): 436-444.

[59] Ma L, Li Y, Wei JL, Li ZS, Zhou XL, Zheng FL, Wu XB, 
Wang L, Liu ZH, Tan DS. Effects of long-term straw 
returning on fungal community, enzyme activity and 
wheat yield in fluvo-aquic soil[J]. Huanjing Kexue, 2022, 
43(10): 4755-4764.

[60] 王小兵, 骆永明, 李振高, 刘五星, 何园球 . 长期定位施
肥对红壤地区连作花生生物学性状和土传病害发生率
的影响[J]. 土壤学报, 2011, 48(4): 725-730.
Wang XB, Luo YM, Li ZG, Liu WX, He YQ. Effects of 
long-term stationary fertilization experiment on incidence 
of soil-borne diseases and biological characteristics of 
peanut in continuous monocropping system in red soil 
area[J]. Acta Pedologica Sinica, 2011, 48(4): 725-730 (in 
Chinese).

[61] 郭丽丽, 李彦生, 于镇华, 王光华, 刘晓冰, 张锦源, 吴俊
江, 王国兵, 金剑 . 长期大气CO2浓度升高对大豆磷吸
收及根际磷转化的影响[J]. 土壤与作物 , 2024, 13(1): 
27-38.
Guo LL, Li YS, Yu ZH, Wang GH, Liu XB, Zhang JY, 
Wu JJ, Wang GB, Jin J. Long-term effects of elevated 
atmospheric CO2 concentration on soybean phosphorus 
acquisition and soil phosphorus transformation in the 
rhizosphere of soybean[J]. Soils and Crops, 2024, 13(1): 
27-38 (in Chinese).

[62] Zheng N, Zhang LP, Ge FY, Huang WK, Kong LG, Peng 
DL, Liu SM. Conidia of one Fusarium solani isolate 
from a soybean-production field enable to be virulent to 
soybean and make soybean seedlings wilted[J]. Journal 
of Integrative Agriculture, 2018, 17(9): 2042-2053.

[63] Lightfoot DA. Two decades of molecular marker-assisted 
breeding for resistance to soybean sudden death 
syndrome[J]. Crop Science, 2015, 55(4): 1460-1484.

[64] 宁琪, 陈林, 李芳, 张丛志, 马东豪, 蔡泽江, 张佳宝 . 被
孢霉对土壤养分有效性和秸秆降解的影响[J]. 土壤学
报, 2022, 59(1): 206-217.
Ning Q, Chen L, Li F, Zhang CZ, Ma DH, Cai ZJ, Zhang 
JB. Effects of Mortierella on nutrient availability and 
straw decomposition in soil[J]. Acta Pedologica Sinica, 
2022, 59(1): 206-217 (in Chinese).

[65] Zhang X, Zhang L, Liu JJ, Shen ZZ, Liu ZX, Gu HD, Hu 
XJ, Yu ZH, Li YS, Jin J, Wang GH. Biofertilizers 
enhance soil fertility and crop yields through microbial 
community modulation[J]. Agronomy, 2025, 15(7): 1572.

[66] 胡婵娟 , 刘国华 , 吴雅琼 . 土壤微生物生物量及多样
性测定方法评述 [J]. 生态环境学报 , 2011, 20(6): 
1161-1167.
Hu CJ, Liu GH, Wu YQ. A review of soil microbial 
biomass and diversity measurements[J]. Ecology and 
Environment, 2011, 20(6): 1161-1167 (in Chinese).

[67] Bebber DP, Richards VR. A meta-analysis of the effect of 
organic and mineral fertilizers on soil microbial 

2304



李抗抗 等 || 微生物学报, 2026, 66(5)

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

diversity[J]. Applied Soil Ecology, 2022, 175: 104450.
[68] 熊涵, 刘彦伶, 李渝, 张雅蓉, 黄兴成, 杨叶华, 朱华清, 

蒋太明 . 长期不同施肥模式对黄壤旱地土壤细菌群落
结构和土壤养分的影响[J]. 应用生态学报, 2023, 34(7): 
1949-1956.
Xiong H, Liu YL, Li Y, Zhang YR, Huang XC, Yang YH, 
Zhu HQ, Jiang TM. Effects of long-term fertilization 
patterns on bacterial community structure and soil 
nutrients in dryland of yellow soil[J]. Chinese Journal of 
Applied Ecology, 2023, 34(7): 1949-1956 (in Chinese).

[69] 谢小雨 , 刘顺莉 , 陈远学 , 陈新平 , 郎明 . 减磷配施有
机肥对丛枝菌根真菌群落的复杂度和稳定性的短期
效应[J]. 微生物学报, 2023, 63(10): 3793-3810.
Xie XY, Liu SL, Chen YX, Chen XP, Lang M. Short-term 
effects of application of reduced phosphorus fertilizer 
combined with manure on the community complexity and 
stability of arbuscular mycorrhizal fungi[J]. Acta 
Microbiologica Sinica, 2023, 63(10): 3793-3810 (in 
Chinese).

[70] 马建华, 杨波, 刘畅, 王彦, 马琨 . 基于不同有机肥施用
量下土壤真菌结构和功能预测[J]. 华北农学报, 2023, 
38(6): 118-126.
Ma JH, Yang B, Liu C, Wang Y, Ma K. The prediction of 

soil fungal community structure and function based on 
different organic fertilizer application rates[J]. Acta 
Agriculturae Boreali-Sinica, 2023, 38(6): 118-126 (in 
Chinese).

[71] 刘红梅, 安克锐, 王慧, 张思宇, 赵建宁, 杨殿林, 张贵
龙 . 不同施肥措施对华北潮土区玉米田土壤微生物碳
源代谢多样性的影响 [J]. 农业环境科学学报 , 2020, 
39(10): 2336-2344.
Liu HM, An KR, Wang H, Zhang SY, Zhao JN, Yang DL, 
Zhang GL. Effects of fertilization regimes on the 
metabolic diversity of microbial carbon sources in a 
maize field of fluvoaquic soil in North China[J]. Journal 
of Agro-Environment Science, 2020, 39(10): 2336-2344 
(in Chinese).

[72] Tripathi BM, Stegen JC, Kim M, Dong K, Adams JM, 
Lee YK. Soil pH mediates the balance between stochastic 
and deterministic assembly of bacteria[J]. The ISME 
Journal, 2018, 12(4): 1072-1083.

[73] Yan GY, Han SJ, Wang QG, Wang XC, Hu CY, Xing YJ. 
Variations of the effects of reduced precipitation and N 
addition on microbial diversity among different seasons 
in a temperate forest[J]. Applied Soil Ecology, 2021, 166: 
103995.

2305


