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摘 要：土壤养分缺乏是影响作物产量的主要限制因素。化肥过量使用会导致土壤板结、环境

污染以及农产品质量下降。微藻肥作为一种新型绿色生物肥料，在多种逆境土壤条件下均可有效

促进作物生长并提升土壤肥力。【目的】探究不同类型肥料配施对贫瘠土壤下谷子生长、土壤理

化性质、土壤酶活性及微生物群落特征的影响，为微藻肥在化肥减量及绿色可持续生产中的应用

提供理论支撑。【方法】供试谷子品种为 ‘晋谷 21’。采用土培试验，设置全化肥组(T1)、微藻肥

耦合化肥减施组(T2：80% 化肥+20% 微藻肥；T3：60% 化肥+40% 微藻肥；T4：40% 化肥+60%

微藻肥)、全藻肥组(T5)共 5 种处理组。在谷子生长 90 d 后测定各处理组谷子的生长指标、生物

量、色素含量，检测土壤的理化性质和土壤酶活性，以及土壤细菌群落特征指标。【结果】在

5 种肥料处理中，微藻耦合化肥处理(T4)对贫瘠土壤下谷子的促生效果最为明显。相较于全化肥

处理 (T1)，在贫瘠土壤条件下 T4 处理组谷子幼苗株高提高了 26.41%，地上部干重增加了

126.47%，叶绿素 a、叶绿素 b 与类胡萝卜素含量分别升高了 17.1%、24.5% 与 28.0%。与全化肥

(T1)相比，施用全藻肥(T5)和微藻肥耦合化肥减施(T2、T3、T4)增加了土壤全氮、有效磷、有机

质的含量，提高了土壤蔗糖酶、硝酸还原酶、过氧化氢酶、磷酸酶的活性，且 T4 处理组对土壤

的改良效果最显著。进一步对土壤微生物 16S rRNA 基因扩增子测序分析表明，与单一施肥处理

(T1、T5)相比，T4 处理提高了土壤微生物的多样性，酸杆菌门 (Acidobacteriota)和绿屈挠菌门

(Chloroflexi)的相对丰度显著增高。同时，相关性分析显示土壤微生物多样性组成与脲酶呈显著正

相关，土壤细菌群落组成与有效磷、蔗糖酶、过氧化物酶和脲酶呈显著正相关。冗余分析

(redundancy analysis, RDA)显示脲酶和有效磷是影响土壤细菌群落结构的主要环境因素。其中，绿
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屈挠菌门相对丰度与脲酶和有效磷呈显著正相关。【结论】藻肥耦合化肥减施处理可有效提高土

壤养分含量及土壤酶活性，同时改善土壤微生物多样性及群落结构，进而促进贫瘠土壤下谷子幼

苗的生长。

关键词：谷子(Setaria italica L.)；微藻肥；贫瘠土；微藻肥耦合化肥减施；土壤微生物群落
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Abstract: Soil nutrient deficiency is a major limiting factor affecting crop yields. Excessive use of 
chemical fertilizers can lead to soil compaction, environmental pollution, and decreased crop yields 
and quality. Microalgae-based fertilizer, functioning as a novel green bio-fertilizer, not only 
effectively promotes crop growth but also enhances soil fertility under various adverse soil 
conditions.[Objectives] This study investigated the effects of different fertilizer treatments on the 
growth of foxtail millet (Setaria italica L.) and the physicochemical properties, enzymes activities, 
and microbial communities of infertile soil, aiming to provide theoretical support for the 
application of microalgae-based fertilizer in chemical fertilizer reduction and green sustainable 
agricultural production. [Methods] The foxtail millet cultivar ‘Jingu 21’ was cultivated in this 
study under five fertilizer treatments: full chemical fertilizer (T1), chemical-microalgae integrated 
fertilizer (T2: 80% chemical fertilizer+20% microalgae-based fertilizer; T3: 60% chemical 
fertilizer+40% microalgae-based fertilizer; T4: 40% chemical fertilizer+60% microalgae-based 
fertilizer), and full microalgae-based fertilizer (T5). The growth indexes, biomass, and pigment 
content of foxtail millet in each treatment were determined, and the physicochemical properties, 
enzyme activities, and bacterial community characteristics of the infertile soil were measured, after 
90 days of cultivation. [Results] Among the five fertilizer treatments, T4 had the most significant 
effect of promoting the seedling growth of foxtail millet in the infertile soil. Compared with T1, T4 
increased the seedling height, the aboveground dry weight, and the content of chlorophyll a, 
chlorophyll b, and carotenoids by 26.41%, 126.47%, 17.1%, 24.5%, and 28.0%, respectively. In 
addition, T5, T2, T3, and T4 increased the content of total nitrogen, available phosphorus, and 
organic matter and the activities of sucrase, nitrate reductase, peroxidase, and phosphatase in the 
soil, compared with T1, and T4 had the most significant soil improvement effect. The 16S rRNA 
gene amplicon sequencing results showed that compared with T1 and T5, T4 increased the 
diversity of soil microorganisms, in which the relative abundance of Acidobacteriota and 
Chloroflexi was significantly increased. The correlation analysis showed that the composition of 
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soil microbial diversity was significantly and positively correlated with urease, and the soil 
microbial community composition had significantly positive correlations with available 
phosphorus, sucrase, peroxidase, and urease. Redundancy analysis showed that urease and 
available phosphorus were the main environmental factors affecting the soil bacterial community 
structure. The relative abundance of Chloroflexi had significantly positive correlations with the 
urease activity and the available phosphorus content. [Conclusion] The combined application of 
microalgae-based fertilizer with reduced chemical fertilizer not only effectively improves the 
nutrient content and enzyme activities but also enhances the microbial diversity and community 
structure in the soil, thereby promoting the growth of foxtail millet seedlings in infertile soil.
Keywords: foxtail millet (Setaria italica L.); microalgae-based fertilizer; infertile soil; chemical-
microalgae integrated fertilizer; soil microbial community

粟俗称谷子(Setaria italica L.)，是世界上最

古老的作物之一，由于其产量高、生命周期短，

且抗旱性和抗贫瘠能力强[1]，在亚洲被广泛种植

用作粮食和饲料[2]。谷子多种植于我国北方干旱

半干旱地区，常面临土壤养分不足的问题，而

土壤养分不足是限制作物生长及产量的重要因

素[3]。在当前农业生产中，为追求作物产量及增

强土壤肥力通常会长期过量施用化肥[4]。然而，

过量施用化肥不仅会对整体土壤肥力和生物多

样性产生负面影响，还会引发一系列环境问题，

包括温室气体排放、养分淋失、地表水和地下

水污染、富营养化等[5]。选择合适的施肥方式对

作物产量和土壤养分利用率有积极影响，有助

于提高土壤质量[6]。因此，寻找环境友好型替代

品并减少化肥施用量是应对实现粮食安全和确

保农业可持续发展挑战最有希望的解决方案。

微藻是一类单细胞光合自养生物，种类繁

多且具有广泛的环境适应性，在多个领域发挥

重要作用[7]。在农业方面，微藻细胞内含有多种

植物所需的营养元素，其中氮含量为 6%−8%，

磷含量为 1%−3%，钾含量为 0.3%−2%，可作为

有机生物肥料[8]。与传统化学肥料不同，微藻肥

通过缓慢释放营养元素来防止土壤养分流失，

是一种有机缓释肥料[9]。微藻作为生物肥料在可

持续农业生态系统发挥重要作用，为传统肥料

提供了一种生态友好型替代品。微藻肥既可为

作物提供所需的营养元素以促进作物生长，又

可提高土壤肥力，具有双重功效[10]。微藻生物

肥可通过浸种处理、叶面喷洒和土壤/根部浇灌

等不同应用模式作用于作物[11]。除为植物提供

所需的必要营养元素外，微藻还可产生大量次

生代谢物，如类胡萝卜素、萜类化合物、氨基

酸衍生物、多糖等，以及其他微量元素和植物

激素，均能促进植物生长、增加植物营养、提

高植物抗逆性[12]。此外，藻类还可通过同化二

氧化碳提高土壤中有机碳含量[13]。综上，微藻

肥在改善土壤健康、养分循环和整体农业可持

续性方面发挥着关键作用。然而，由于有机肥

料的养分含量较低，仅通过有机肥料难以满足

作物的养分需求[14]。因此，本研究将微藻生物

有机肥与传统化肥协同施用，以期最大限度地

提高作物产量，同时增强土壤肥力。

土壤微生物多样性是维持土壤健康的关键

因素[15]。微生物群落结构是土壤养分循环的核

心驱动力，决定着土壤肥力、作物生产力和抗

逆性[16]。由此可见，改变土壤微生物群落结构

及增加生物多样性是提高土壤养分和作物产量

的重要因素[17]。长期施用有机肥可增加土壤有

益菌的丰度[18]。有机肥与化肥协同施加可提高

作物产量和品质，改变土壤微生物群落结构，

有效提高土壤肥力。因此，减少化肥施用量并

同时施用生物有机肥是替代单独施用有机肥或
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化肥的最高效的农业可持续发展方案。然而，

关于微藻肥耦合化肥减施在农业生产中的研究

较少。本研究采用盆栽试验，在贫瘠土壤条件

下设置全化肥组(T1)、微藻肥耦合化肥减施组

(T2：80% 化肥+20% 微藻肥；T3：60% 化肥+ 

40% 微藻肥；T4：40% 化肥+60% 微藻肥)、全

藻肥组(T5)共 5 种处理组，研究不同处理对谷子

的生长、生理生化特性、土壤的理化性质、土

壤酶活以及土壤微生物的影响，以期筛选能有

效促进谷子在贫瘠土壤下生长并提高土壤肥力

的最优施肥措施，为化肥减施增效和推动绿色

可持续农业生产提供理论依据。

1　　材料与方法材料与方法

1.1　材料及处理设置

土壤取样地点为山西省晋中市太谷区的农

田。将土壤风干后，通过 2 mm 筛子去除杂质。

经测定，土壤的理化性质如下：土壤全氮为

0.22 g/kg，有效磷为 3.72 mg/kg，有机质为

4.46 g/kg，pH 8.17。依据《全国第二次土壤普

查土壤养分分级标准》 [19]，该土壤属于贫瘠土。

试验共设置 5 组处理：全化肥处理(T1，使

用史丹利复混肥料 N-P2O5)、藻肥耦合化肥减施

处理(T2：80% 化肥+20% 微藻肥；T3：60% 化

肥+40% 微藻肥；T4：40% 化肥+60% 微藻肥)、

全藻肥处理 (T5，藻种为小球藻 Chlorella sp. 

DT01[20])。在播种前分别将 5 种不同配比的肥料

与土壤混合均匀。选取籽粒饱满且大小一致的

‘晋谷 21’种子，每盆播种 15 粒。播种后每 3 d

用蒸馏水浇灌，灌溉量为每盆 50 mL，在贫瘠土

中施用不同肥料处理 90 d 后，记录并分析谷子

的生长状况和生理指标。每组处理设置 3 个重

复。微藻肥的配制参照李慧敏等[20]的方法。

1.2　谷子生理生化指标测定

谷子生长 90 d 后，测定其植株的生理生化

指标。用直尺测量谷子的株高，采用电子天平

称重法测量谷子地上部和地下部的鲜重、干重。

色素含量的测定参照李合生[21]的方法，采用

95% 乙醇提取，使用紫外分光光度计进行测定。

1.3　土壤理化性质的测定

按照五点取样法，从每盆中收集 5−7 cm 土

层(非根际)的土壤，并充分混合。将采集的土壤

样品风干后，过 100 目筛，然后对土壤的 pH、

有 效 磷 (available phosphorus, AP)、 全 氮 (total 

nitrogen, TN)、有机质(soil organic matter, SOM)

含量进行测定。土壤 pH 及养分含量的测定参考

《土壤农化分析》 [22]。具体操作如下：将风干的

土壤与蒸馏水按 1:5 的比例混合 30 min 后，用

pH 计测定土壤 pH。土壤有机质含量采用重铬酸

钾氧化(油浴法)比色法测定，土壤全氮、有效磷

含量分别采用半微量蒸馏法(凯氏法)、碳酸氢钠

萃取-钼锑(化学浸提)比色法测定。

1.4　土壤酶活性的测定

从 5 种不同处理组风干后的土壤样品中各

取 5 g，每组处理设置 3 个重复。土壤磷酸酶(soil 

acid phosphatase, S-ACP)、土壤脲酶(soil urease, 

S-UE)、土壤过氧化物酶(soil peroxidase, S-POD)、

土壤蔗糖酶(soil saccharase, S-SC)、土壤硝酸还

原酶(nitrate reductase, NR)的活性按照相应的试

剂盒(北京索莱宝科技有限公司)说明书测定。

1.5　土壤微生物多样性分析

收集谷子种植 90 d 后 T1 组、T4 组、T5 组

的土壤，分别命名为 H、F、W，开展土壤微生

物 16S rRNA 基因多样性分析。土壤样品基因组

DNA 提取及 PCR 反应由武汉迈维代谢生物科技

股份有限公司完成。根据韦恩图反映不同样本组

共有、特有的扩增子序列变异(amplicon sequence 

variant, ASV)。采用 Shannon、Simpson、Chao1

指数反映 3 种处理之间 α 多样性的差异。主坐标

分析(principal coordinate analysis, PCoA)反映 3 种

处理之间 β 多样性的差异。使用线性判别分析效

应 大 小 (linear discriminant analysis effect size, 

LEfSe)估计处理间生物标志物的差异，其中显著

差异的对数 LDA 评分设为 2。
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1.6　数据统计分析

计算 3 个重复生物样本的均值和标准差，

每个样本的数据用均值±标准差表示。采用

Origin 2025 软件进行绘图，利用 SPSS 27 软件进

行显著性分析。利用迈维云平台(cloud.metware.

cn)对微生物多样性数据进行分析。

2　　结果与分析结果与分析

2.1　不同施肥处理对谷子生长的影响

为探究不同施肥处理对贫瘠土壤中谷子生

长的影响，对谷子生长 90 d 后的形态学性状进

行了测定。与 T1 相比，T4 (40% 化肥+60% 微

藻肥)处理显著提高了谷子的株高(P<0.05)，株高

增长了 20.7% (图 1A)。各施肥处理组间谷子茎

粗无显著差异，其中 T4 组茎粗值最大(图 1B)。

与全化肥(T1)处理相比，微藻肥耦合化肥减施

(T2、T3、T4)和全藻肥(T5)处理均能提高谷子地

上部和地下部的生物量(图 1C−1F)，其中 40%

化肥+60% 微藻肥(T4)处理效果最为显著，谷子

地上部鲜重和干重比全化肥(T1)处理分别增加了

83.16% 和 131.65%，谷子地下部根鲜重和干重比

T1 处理分别增加了 48.9% 与 49.6% (图 1E、1F)。

不同施肥处理对谷子色素含量也有显著影

响，含微藻的肥料均可显著促进叶绿素 a、叶绿

素 b 和类胡萝卜素的积累(图 2)。与全化肥(T1)

处理相比，微藻肥耦合化肥减施(T2、T3、T4)

和全藻肥 (T5)处理的叶绿素 a 含量分别提高

9.9%、13.4%、20.7%、15.4% (图 2A)，叶绿素 b

含量分别提高 22.8%、25.6%、32.5%、20.4% (图

2B)，类 胡 萝 卜 素 分 别 提 高 16.4%、 31.7%、

39.0%、24.5% (图 2C)。
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图1　不同施肥条件对贫瘠土壤中谷子生长情况的影响

Figure 1　Effect of different fertilization conditions on the growth of foxtail millet in infertile soils. A: Plant 

height; B: Stem diameter; C: Shoot fresh weight; D: Shoot dry weight; E: Root fresh weight; F: Root dry weight. 

T1: All chemical fertilizer treatment; T2: 80% chemical fertilizer+20% microalgae biofertilizer; T3: 60% 

chemical fertilizer+40% microalgae biofertilizer; T4: 40% chemical fertilizer+60% microalgae biofertilizer; T5: 

Microalgae fertilizer treatment. Different lowercase letters on the columns represent significant differences 

between treatments (P<0.05).
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2.2　不同施肥处理对土壤理化性质和酶

活的影响

不同施肥处理对土壤理化性质有显著影响

(图 3)。与传统化肥(T1)处理相比，全藻肥(T5)

处理和微藻肥耦合化肥减施(T2、T3、T4)处理

显著提高了贫瘠土壤的有效磷、全氮、有机质

含量(图 3A−3C)，降低了 pH 值(图 3D)。在微藻

肥耦合化肥减施(T2、T3、T4)处理中土壤的有

效磷、全氮、有机质含量均随着微藻肥比例的

增高而显著增加。其中 T4 (40% 化肥+60% 微藻

肥)处理改善贫瘠土理化性质的效果最佳，其有效

磷、全氮、有机质含量分别是 T1 组的 1.39 倍、

1.37 倍、1.37 倍。

相较于全化肥(T1)处理，微藻肥耦合化肥减
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图3　不同施肥条件对贫瘠土壤理化性质的影响

Figure 3　Effects of different fertilization conditions on the physical and chemical properties of infertile soil. A: 

Soil available phosphorus; B: Soil total nitrogen; C: Soil organic matter content; D: pH. Different lowercase 

letters on the columns represent significant differences between treatments (P<0.05).
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图2　不同施肥条件对贫瘠土壤中谷子色素含量的影响

Figure 2　Effect of different fertilization conditions on the pigment content of foxtail millet in infertile soils. A: 

Chlorophyll a content; B: Chlorophyll b content; C: Carotenoid content. Different lowercase letters on the 

columns represent significant differences between treatments (P<0.05).
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施(T2、T3、T4)处理和全藻肥(T5)处理显著提高

了土壤中功能酶的活性。其中，土壤磷酸酶活

性提高了 15.5%−90.1% (图 4A)，脲酶活性提高

了 3.1%−9.0% (图 4B)，硝酸还原酶活性提高了

11.0% − 47.7% ( 图 4C)， 蔗 糖 酶 活 性 提 高 了

3.5%−11.9% (图 4D)，过氧化物酶活性提高了

45.9%−135.3% (图 4E)。其中，T4 (40% 化肥+60%

微藻肥)处理对土壤酶活的提高效果最为显著。

2.3　不同肥料对土壤微生物群落的影响

上述结果表明，在贫瘠土条件下不同肥料

处理对谷子生长、土壤理化性质和土壤酶活性

均有显著影响，其中 T4 处理效果最佳。因此对

T1 (H)、T4 (F)、T5 (W) 3 组的土壤细菌群落多

样性开展进一步的 16S rRNA 基因测序分析。结

果表明，3 种处理共有的 ASVs 为 2 308 种，H、

F、W 组的独特种数分别为 20、60、19 (图 5A)。

利用 Chao1、Shannon 和 Simpson 指数对不同施

肥处理下土壤 α 多样性的丰富度和均匀度进行

评价(图 5B)，发现微藻肥与化肥复合处理(F)不

仅增加了土壤中细菌群落的丰度(Chao1 指数)，

还提高了土壤中细菌群落的多样性和均匀度

(Shannon 指数、Simpson 指数)。应用基于 ASV

的 Weighted UniFrac 距离进行 PCoA 分析，H、

F、W 组之间的土壤细菌群落差异较大，表明不

同施肥处理会影响土壤细菌群落(图 5C)。

进一步研究门水平下的土壤细菌群落组成，

其中所占比例较高(相对丰度>10.0%)的 3 个菌

门 分 别 为 出 芽 单 胞 菌 门 (Gemmatimonadota) 

(17.9% − 21.7%)、 变 形 菌 门 (Proteobacteria) 

(16.1%−21.1%)和 Acidobacteriota (10.7%−11.6%)，

它们是土壤中的优势菌门。与化肥处理(H)相比，

微藻肥与化肥复合处理(F)和微藻肥处理(W)使

Pseudomonadota 的相对丰度分别提高了 24.6%、

31.0%，Acidobacteriota 的相对丰度分别增加了

3.2%、7.9%，而 Gemmatimonadota 的相对丰度

分别降低了 6.0%、17.4% (图 5D)。

基于细菌物种相对丰度进行 LEfSe 分析

(图 5E)。与化肥处理(H)相比，微藻肥与化肥复合处

理(F)和微藻肥处理(W)增加了土壤中差异化细菌的

数量和丰度。在 F 中检测到的差异菌群有黄色克夫
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图4　不同施肥条件对贫瘠土土壤酶活性的影响

Figure 4　Effect of different fertilization conditions on enzyme activities of soils from infertile soils. A: Soil 

neutral phosphatase; B: Soil urease; C: Soil nitrate reductase; D: Soil sucrase; E: Soil peroxidase. Different 

lowercase letters on the columns represent significant differences between treatments (P<0.05).
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图5　在贫瘠土中不同施肥条件下对土壤细菌群落特征的影响

Figure 5　Effect of different fertilization conditions on soil bacterial community characteristics in infertile soils. 

A: Wenn diagram; B: Bacterial community diversity indices (Chao1, Shannon, Simpson); C: PCoA plots; D: 

Phylum level community composition; E: Distribution of LDA values. H: All chemical fertilizer treatment; F: 

40% chemical fertilizer+60% microalgae biofertilizer; W: Microalgae fertilizer treatment.
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勒氏菌 (Kofleria flava)、海无柄孢囊黏细菌属

(Haliangium)、海无柄孢囊黏细菌科(Haliangiaceae)

等。在 H 中检测到的差异菌群有 Metagenome、

Kapabacteria 等。在 W 中检测到的差异菌群有

黄 色 杆 菌 科 (Xanthobacteraceae)、 根 瘤 菌 科

(Rhizobiaceae)、缢痕杆菌属(Constrictibacter)等。

2.4　土壤微生物与环境因子间的相关性

为了研究环境变量与细菌多样性及细菌群

落组成之间的相关性，对所有环境因素进行多

样性和门级群落的 Mantel 检验(图 6A)。Mantel
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图6　在贫瘠土中不同施肥条件下环境因素与细菌群落之间的相关性分析

Figure 6　Analysis of the correlation between environmental factors and bacterial communities under different 

fertilization conditions in infertile soil. A: Correlation analysis of bacterial diversity and community structure 

with environmental factors; B: Correlation analysis of relative abundance at soil bacterial phylum level with 

environmental factors.
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图显示，土壤细菌多样性与脲酶活性呈显著正

相关 (P<0.05)，土壤细菌群落组成与有效磷

(AP)、蔗糖酶(SC)、过氧化氢酶(POD)活性呈显

著正相关(P<0.05)，与脲酶活性呈极显著正相关

(P<0.01)。

进一步利用 RDA 挖掘细菌群落组成与土壤

酶活性、土壤理化性质之间的相关性(图 6B)，

RDA1 解释百分比为 52.67%，RDA2 解释百分

比为 21.55%，累计解释百分比为 74.22%。结果

表明，脲酶(UE) (R2=0.758 7，P=0.009)和有效磷

(AP) (R2=0.711 7，P=0.007)是影响门水平下丰度

前 10 土壤细菌的主要环境变量。其中，假单胞菌

门(Pseudomonadota)、放线菌门(Actinobacteria)、

绿屈挠菌门(Chloroflexi)、拟杆菌门(Bacteroidota)

的相对丰度与脲酶活性和有效磷含量呈显著正

相关，与 pH 值呈负相关。

3　　讨论讨论

土壤养分含量是影响植物产量和品质的关

键因素[23]。微藻肥中含有植物生长所必需的营

养元素、植物生长激素和生物活性物质等，这

些对于植物生长和产量至关重要[24]。Sido 等[25]

研究发现，与尿素处理相比，施用微藻肥可促

进小麦生长，提高小麦色素含量。李慧敏等[20]

研究发现，加入微藻肥可显著提高缺氮缺磷水

培条件下谷子的生物量、色素含量和光合作用，

增加谷子幼苗的全氮和全磷含量。本研究进一

步探索了使用不同肥料处理后谷子在贫瘠土壤

中的生长情况，发现与传统化肥相比，施加微

藻肥或微藻肥与化肥配施均能促进贫瘠土壤条

件下谷子的生长(图 1、图 2)。此外，与单一化

肥(T1)或纯微藻肥(T5)相比，60% 微藻肥耦合

40% 化肥(T4)进一步提高了谷子的株高、地上部和

根部的生物量以及色素含量(图 1、图 2)。Álvarez-

González 等[26]研究表明，单一微藻肥会降低植

株的氮、钾含量，而与化肥同时施用能消除这

一问题并增加罗勒的生物量，这与本研究结果

一致。

土壤性质是衡量土壤质量和作物生长的重

要指标[27]。氮磷缺乏会造成土壤肥力下降，影

响作物生长。化肥作为速效肥料能快速提供养

分，而微藻肥作为缓释生物肥能最大化提高肥

料养分利用率，适用于为后期植物生长提供养

分，改善土壤肥力[28]。Abay 等[29]研究发现，有

机无机肥料结合施用提高了土壤有机质含量和

速效养分含量，改善了土壤质量。在本研究中，

施加微藻肥(T5)相较于化肥处理(T1)显著提高了

土壤中全氮、有效磷和有机质含量，化肥与微

藻肥配施(T4)进一步提高了土壤有机质、全氮、

全磷含量(图 3)。此外，土壤酶的活性与土壤有

机质、全氮、全磷含量等密切相关[30]。Sharma

等[31]研究发现，施用藻类肥料显著提高了甜玉

米生长土壤中硝酸还原酶的活性。陈龙军等[32]

研究发现，化肥减量 20% 加有机肥提高了土壤

碱性磷酸酶、过氧化氢酶、脲酶、蔗糖酶的活

性。本研究也有类似结果，化肥与微藻肥配施

(T4)能显著提升蔗糖酶、脲酶、磷酸酶、过氧化

物酶和硝酸还原酶的活性(图 4)。上述结果表明，

微藻肥与化肥配施不仅能够提升土壤肥力，提高

土壤酶活性，还能促进谷子幼苗生长(图 1、图 2)。

土壤微生物在维持土壤肥力和全球生物地

球化学循环中扮演着关键角色[33]，可以通过不

同的施肥措施来调节土壤微生物群落结构进而

促进作物的生长和产量[34]。Jin 等[35]发现，化肥

减施配施有机肥后土壤微生物多样性和均匀度

均得到提高。本研究还发现微藻肥化肥复合处

理 组 (F) 土 壤 细 菌 的 多 样 性 指 数 Shannon、

Simpson、Chao1 均高于化肥组(H)和微藻肥组

(W)，说明微藻肥耦合化肥减施能提高谷子栽培

下贫瘠土壤细菌群落的多样性(图 5B)。此外，

施加微藻肥 (W)和微藻肥与化肥复合处理 (F)

降低了 Gemmatimonadetes 的相对丰度(图 5D)，

Gemmatimonadetes 通常在贫营养环境(如沙漠、

深层土壤)中占比较高，具有降解复杂有机物的

能力[36]，而施用含微藻的肥料(W、F)提高了土

壤有机质含量(图 3C)，推测微藻肥或微藻肥耦
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合化肥减施可以提高土壤中的可利用有机物，

有效降低土壤中的顽固性有机物，从而使

Gemmatimonadetes 丰度下降。同时，W 组和 F 组

提高了酸杆菌门(Acidobacteriota)和假单胞菌门中

Alphaproteobacteria 的相对丰度。Acidobacteriota

在土壤碳氮硫循环中发挥着重要作用，可作为根

际促生菌促进植物生长[37]；Alphaproteobacteria

通常也与土壤碳氮含量呈正相关[38]。推测含微

藻的肥料(W、F)通过提高土壤碳氮循环相关菌

群的丰度，从而提高了土壤有机质和全氮含量，

进而促进了贫瘠土壤下谷子的生长。

此外，土壤养分循环与土壤特定酶活性和

土壤微生物群落结构密切相关[39]，反之土壤微

生物群落的结构和土壤酶活性也受到土壤养分

有效性的强烈影响[40]。谢小雨等[41]研究发现，

土壤 pH、速效磷和有机质会影响真菌群落的网

络复杂度和群落稳定性。本研究通过相关性分

析也发现土壤有效磷、脲酶、蔗糖酶、过氧化

物酶对土壤微生物群落结构组成有显著影响，

土壤脲酶还对土壤细菌多样性产生显著影响

(图 6A)。综上所述，在贫瘠土壤中使用微藻耦

合化肥处理后，对土壤性质、酶活性、微生物

群落特性均有显著的正向调节作用，进而促进

贫瘠土壤下谷子的生长，证明化肥减施耦合微

藻肥是改良贫瘠土壤肥力、促进贫瘠土壤下谷

子提质增产的有力措施。

4　　结论结论

与传统化肥相比，在贫瘠土壤下施用微藻肥

或微藻肥耦合化肥配施提高了土壤有效磷、全

氮、有机质含量，提升了土壤中性磷酸酶、脲

酶、硝酸还原酶、蔗糖酶、过氧化物酶活性，增

加了土壤细菌多样性及有益菌的相对丰度，进而

显著提高了谷子的株高、生物量以及色素含量。

其中，40% 化肥+60% 微藻肥处理效果最佳。采

用微藻肥耦合化肥配施是实现农业可持续发展的

有效策略，其通过改善土壤健康、优化土壤微生

物群落和增加微生物多样性，进而促进作物提质

增产。
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