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摘    要：【目的】 探明豆科绿肥圆叶决明翻压对果园红壤细菌群落的影响规律。【方法】 以空白对照（CK）和添加

狼尾草（P处理）为对照，采用模拟培养试验，研究添加圆叶决明（J处理）后培养 10~180 d果园红壤细菌群落数

量、组成、多样性及结构的动态变化。【结果】 25 ℃ 恒温恒湿培养，门、纲、目、科和属水平细菌种群数量的变

化主要发生在培养 10~60 d，80~140 d处理间相对丰度具有显著差异的细菌数量减少，至培养 180 d，3种处理所有细

菌的相对丰度无显著差异。变形菌、酸杆菌和放线菌为 3种处理相对丰度占比位于前 3的优势细菌。与 CK相比，

P处理和 J处理变形菌相对丰度随培养时间延长逐渐降低，而酸杆菌门相对丰度则先升后降，J处理放线菌门相对丰

度随着培养时间延长而升高，P处理和 J处理的变形菌、放线菌、绿弯菌、厚壁菌、拟杆菌和疣微菌随时间的变化

均可用三次或二次函数拟合。P处理和 J处理提高了红壤细菌 ACE、Chao1和 Shannon指数，降低了 Simpson指数。

【结论】  添加圆叶决明改变果园红壤细菌群落组成和结构，提高了果园红壤细菌群落的丰度和多样性，但添加圆

叶决明和添加杂交狼尾草之间细菌群落结构差异不大。
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Abstract: 【Objective】  Effect of applying Chamaecrista rotundifolia plant materials to decompose as green manure on the

microbial  communities  in  red  orchard  soil  was  studied. 【Method】    In  a  simulated  experiment,  red  soil  collected  from  an

orchard was used as blank control (CK) or as treatments with added P. americanum×P. purpureum (P) or C. rotundifolia (J).

After 10-180d  of  incubation  at  25  ℃ and  constant  humidity,  the  soils  were  sampled  9  times  for  Illumina  high-throughput

sequencing. 【Results】  Significant alterations were observed in the microbial populations at phylum, class, order, family, and

genus levels from 10d to 60d. The relative abundance decreased in 80-140d and became similar for all samples by 180d with

Proteobacteria, Acidobacteria, and Actinomycetes being the dominant microbes. Proteobacteria populations in P and J became

lower than in CK, while Acidobacteria rose at first and then declined as the incubation prolonged. Actinobacteria in J increased

during incubation, whereas Proteobacteria, Actinomyces, Chloroflexi, Firmicutes, Bacteroides, and Verrucobacterium in P and

J followed a pattern of either 3 or 2 regression function. Both P and J raised the ACE, Chao1, and Shannon indices, but lowered

the  Simpson  index.  【 Conclusion】    Composting  round-leaf,  short-lived  perennial  cassia  C.  rotundifolia changed  the

composition  and  structure  and  increased  the  abundance  and  diversity  of  the  bacterial  community  in  the  red  orchard  soil.

However, no significantly different effects induced by the applications of C. rotundifolia and P. americanum×P. purpureum

were found.
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 0    引言

【研究意义】细菌是土壤微生物的重要组成部

分，占比 70%~90%，参与了土壤氮、碳循环过程，

维系着土壤生态系统物质转化和能量流动 [1,2]，土壤

细菌群落组成、多样性、结构和功能等反映了土壤

的质量和肥力 [3,4]。豆科绿肥能通过根系共生的根瘤

菌将空气中游离态氮转化为可被作物吸收利用的氮

素形态，再通过植株翻压向土壤释放氮，提高土壤

氮 含 量 和 供 氮 能 力 ， 同 时 增 加 土 壤 有 机 质 含

量 [5,6]。豆科绿肥对土壤肥力的改变主要通过土壤微

生物完成，因此研究绿肥作用下土壤细菌群落组

成、结构和多样性等的变化对评价土壤健康状况和

土壤功能发挥等具有重要的意义。【前人研究进

展】翻压豆科绿肥是当前农业生产中常用的一种技

术措施，绿肥作为传统农业的精髓，其还田腐解有

利于改良土壤，提高土壤肥力[6−8]。绿肥还田对土壤

肥力的提升作用主要通过微生物实现，当绿肥植株

进入土壤，改变了土壤细菌的营养源，因而可能导

致土壤细菌数量、组成和结构等发生改变[9−11]，而细

菌种群数的变化又可能影响土壤功能的发挥。刘国

顺等 [12]、张黎明等 [13]、佀国涵等 [14]、陈晓波等 [15]、

白小军等[16] 和郑佳舜[17] 研究表明，绿肥施用可增加

植烟土、水稻土和设施土壤细菌、真菌和放线菌数

量或微生物量碳氮等。蒋宇航等 [18] 研究表明豆科绿

肥拉热多大豆翻压能显著增加茶园细菌含量。现有

的相关研究主要集中于水稻土和植烟土壤，较少涉

及绿肥翻压对山地果园土壤细菌群落的影响。豆科

绿肥圆叶决明（Chamaecrista rotundifolia）原产于北

美洲、中美洲和南美洲北部，二十世纪八十年代被

引进中国后，在我国南方丘陵山地具有很强的适应

性，并被广泛推广种植 [19]。圆叶决明主要被用作果

茶园的套种绿肥，其套种后能明显提高土壤肥力、

改善土壤理化性状、防治水土流失[20,21]，提高富营养

细菌的含量，改变红壤丘陵区土壤细菌群落结构和

组成 [21]。圆叶决明降解过程还能提高了红壤供氮水

平和红壤氮转化能力 [22]。【本研究切入点】南方水

热资源丰富，果茶园是南方重要的土地类型，由于

不同绿肥养分含量及 C/N存在较大差异，加上土壤

类型的不同，绿肥施用后对土壤细菌群落的影响也

不尽相同。【拟解决的关键问题】本研究拟开展豆

科绿肥圆叶决明施用对土壤细菌的影响研究，评估

添加圆叶决明对果园红壤细菌群落组成与结构特征

的影响，旨在为圆叶决明在山地果园的推广提供科

学依据。

 1    材料与方法

 1.1    供试材料

2018年 6月，从福建省尤溪县玉池村后山果园

采集土壤作为供试土壤，土壤类型为红壤。采用多

点采样法从供试果园采集 5~20 cm土壤样品，风干后

过  1 cm 筛备用。供试果园土壤质地为黏土，全氮

（N）含量为 0.50 g∙kg−1，全磷（P2O5）含量为 0.48

g∙kg−1，全钾（K2O）含量为 21.69  g∙kg−1，有机质

（OM）含量为 8.14 g∙kg−1，pH值为  5.59，C/N比为

9.44。

供试绿肥为圆叶决明（Chamaecrista rotundifolia），

以杂交狼尾草（P.americanum×P.purpureum）和空白

为对照，这 2种草均由福建省农业科学院农业生态

研究所提供。取生长 120 d的圆叶决明和杂交狼尾草

植株（包括茎、叶），烘干后磨成长度＜0.5 cm的粗

草粉备用。圆叶决明的全氮、有机碳和粗纤维含量

分别为 23.49 、448.03 和 306.25 g∙kg−1，C/N为 19.07；

杂交狼尾草的全氮、有机碳和粗纤维含量分别为

15.20 、522.40 和 318.50 g∙kg−1，C/N为 34.37。
 1.2    试验设计

采用室内好气恒温恒湿培养法进行模拟培养试

验，设 3个处理，即未添加草粉对照处理（CK）、

添加狼尾草草粉处理（P处理）和添加圆叶决明草粉

处理（J处理），每处理设 3次重复。草粉的添加量

根据生产实际中的圆叶决明常规施用量确定，即草

土质量比为 1∶100，培养温度为常温 25 ℃。分别称

取 150 g过筛后的供试果园土壤装入 81个 200 mL

的玻璃培养瓶中。向其中两组分别添加 1.5 g·瓶 -1 的

狼尾草和圆叶决明草粉并混合均匀，然后向所有培

养瓶添加适量蒸馏水调节含水量至 20%，称重，记

下重量，放入 25 ℃ 恒温恒湿培养箱中培养，每隔 2 d

取出培养瓶称重，损失的重量用充蒸馏水补充至与

初始培养的重量一致。先培养 2周以激活土壤中的

微生物，然后开始计时，共培养 180 d。本研究取样

9次，取样时间分别为培养 10、20、30、40、60、

80、100、140、180 d时。每次取出的土样均放入−80

℃ 冰箱备用，集齐所有样品后送至北京百迈客进行

230 福建农业学报 第 38 卷



土壤细菌 16S高通量测序。

 1.3    测试和分析方法

 1.3.1   土壤 DNA的提取和高通量测序　 土壤细菌测

序步骤参照 Caporaso等的方法 [23]。称取 0.25~0.50 g

的混合土壤，使用mobio土壤微生物DNA强力提取试

剂盒（PowerSoil® DNA Isolation Kit）提取土壤微生

物总DNA，进行 PCR扩增。PCR引物为细菌 16S rRNA

的 V3和 V4区域的保守序列引物 [23]，上下游引物分

别为 338F （5′- ACT CCT ACG GGA GGC AGC A-3′）

和 806R （5′-GGA CTA CHV GGG TWT CTAA T-3′）。

PCR 反应体系为：10 μL buffer、10 μL high GC Enhancer、

0.2 μL Q5 High-Fidelity DNA 聚合酶、1 μL dNTP、1.5

μL  10  μmol∙L−1 的前引物、 1.5  μL  10  μmol∙L−1 后引

物、40~60 ng DNA 模板，补 ddH2O 于 PCR 反应体系

使其总体积为 50 μL。PCR 反应程序为：95 ℃ 预变

性 5 min、95 ℃变性 1 min、50 ℃ 退火 1 min、72 ℃

延伸 1 min、72 ℃终延伸 7 min、4 ℃ 保存和 15个

循环。

将 PCR扩增产物与磁珠按照 1∶1.5的比例混均匀

后进行磁珠筛选片段。取 35  μL洗脱液置于新的

PCR管中进行 Solexa PCR，反应体系为：10 μL目标

区域 PCR纯化产物、1 μL 10 μmol∙L−1 的MPPI-a、1 μL
10 μmol∙L−1 的MPPI-b、201 μL 的 2×Phμsion HF MM、

8 μL的 ddH2O、反应总体积为 40 μL。PCR反应程序

为：98 ℃ 预变性 30 s、98 ℃ 变性 10 s、65 ℃ 退火

30 s、72 ℃ 延伸 30 s、72 ℃ 终延伸 5 min、10 ℃ 保

存、10个循环。将 PCR产物进行电泳检测，纯化，

切目的片段回收，用 Hiseq 2 500 PE250进行测序。土

壤高通量测序在北京百迈客生物有限公司完成。

 1.3.2   细菌多样性分析　  将高通量测序得到的原始

图像数据文件经碱基识别分析转化为原始测序序

列，再经过一些列技术手段对原始序列进行拼接、

质控过滤等，获得高质量序列，确保所得数据符合

后续分析要求。利用 QIIME软件[24] 对高质量有效序

列 进 行 OTU划 分 ， 再 与 细 菌 的 16S  rRNA基 因

Silva数据库比对[25]，确定细菌的分类、数量和组成。

本 研 究 采 用 Mothur[26]version  v.1.30软 件 分 析

Alpha 指 数 。 Alpha 多 样 性 指 数 包 括 Chao1指 数

（Chao1 richness  estimator）、ACE指数（Ace richness

estimator）、香农 -威纳多样性指数（Shannon-wiener

diversity  index）和 辛 普 森 多 样 性 指 数 （Simpson

diversity index）。

 1.4    数据处理

用 Excel  2016软件进行数据整理，采用 SPSS

19.0软件对门水平细菌的相对丰度（＞1%）、Alpha

多样性指数等数据进行方差分析（Analysis of Variance，

ANOVA）和回归分析（Regression Analysis），差异显

著性水平P＜ 0.05。PCA（Principal component analysis）

分析和绘图采用 Canoco 5软件。

 2    结果与分析

 2.1    不同处理果园红壤细菌种群数量

将 3处理细菌的相对丰度进行对比，然后对相

对丰度具有显著差异的细菌数量进行累计，其在不

同分类水平上的结果如表 1所示。3种处理不同分类

水平相对丰度存在显著性差异的细菌种群数量主要

集中在 10~60 d，培养 80 d，纲、目、科和属水平还

存在一定数量相对丰度具有显著差异的细菌种群数

量，100 d后相对丰度具有显著差异的细菌种群数量

明显减少，至 180 d，3种处理之间细菌相对丰度无

显著差异。不同组之间，Ⅰ和Ⅱ组存在显著性差异

的细菌种群数明显多于Ⅲ组，Ⅰ和Ⅱ组之间差别不大。

 2.2    果园红壤细菌组成及动态回归方程

3处理门水平上相对丰度前 10的土壤细菌有：

变形菌门、酸杆菌门、放线菌门、绿弯菌门、芽单

胞菌门、厚壁菌门、拟杆菌、疣微菌门、浮霉菌门

和硝化螺旋菌门（图 1）。变形菌门为所有处理的第

1优势种群，CK处理果园红壤变形菌门相对丰度为

33.85%~38.61%，且随培养时间变化不大。P处理的

相对丰度为 34.38%~47.36%， J处理的相对丰度为

32.98%~52.57%，二者均随着培养时间延长而降低。

酸杆菌门为第 2优势种群，其中 CK处理果园红壤酸

杆菌门相对丰度为 10.11%~22.54%，且随着培养时间

延长而降低。 P处理相对丰度为 11.20%~19.75%，

J处理相对丰度为 11.51%~18.57%，两者均随着培养

时间延长先升后降。放线菌门为第 3优势种群，

CK处理果园红壤放线菌门相对丰度为 8.45%~18.01%，

P处理相对丰度为 5.93%~19.76%，CK和 P处理放线

菌随时间变化变化无明显规律性；J处理的相对丰度

为 5.55%~19.84%，随着培养时间延长而升高，且在

100~180 d的增加值最大。绿弯菌门为第 4优势种

群，CK处理果园红壤绿弯菌门相对丰度为 6.13%~

14.60%，P处理相对丰度为 5.79%~12.14%，J处理相

对丰度为 4.09%~14.93%，3个处理均随着培养时间

的延长相对丰度增加。厚壁菌、疣微菌、拟杆菌为

果园红壤的第 5、6、7优势菌群，且在不同处理、

不同时间其分布有明显差异。

门水平不同处理细菌相对丰度随时间变化的回
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表 1    不同处理间相对丰度具有统计学差异的果园红壤细菌种群数量

Table 1    Bacterial population with statistically different relative abundance in red orchard soil by treatments

分类水平

Classification level
编号

No.
比对组

Comparison group

不同处理时间细菌种群数

Bacterial population at different treatment times/种

10 d 20 d 30 d 40 d 60 d 80 d 100 d 140 d 180 d
平均

Average

门 Phylum

Ⅰ CK VS J 11 13 12 5 14 0 1 0 0 6.22

Ⅱ CK VS P 14 11 8 7 14 0 0 1 0 6.11

Ⅲ P VS J 4 2 4 2 6 0 1 1 0 2.22

纲 Class

Ⅰ CK VS J 39 32 26 20 42 7 1 3 0 18.89

Ⅱ CK VS P 37 33 27 22 48 9 0 5 0 20.11

Ⅲ P VS J 11 4 7 2 14 4 1 3 0 5.11

目 Order

Ⅰ CK VS J 54 40 37 21 47 9 2 5 0 23.89

Ⅱ CK VS P 49 42 40 24 46 10 1 8 0 24.44

Ⅲ P VS J 19 9 10 2 14 6 1 5 0 7.33

科 Family

Ⅰ CK VS J 94 74 68 48 72 23 2 6 0 43.00

Ⅱ CK VS P 81 69 66 54 74 27 1 7 0 42.11

Ⅲ P VS J 31 17 20 10 23 12 1 7 0 13.44

属 Genus

Ⅰ CK VS J 92 67 63 35 72 12 2 6 0 38.78

Ⅱ CK VS P 79 59 64 38 72 13 2 7 0 37.11

Ⅲ P VS J 36 16 19 8 21 8 0 7 0 12.78

CK为对照；P为添加杂交狼尾草处理；J为添加圆叶决明处理。10、20、30、40、60、80 、100、140和180 d为土壤培养天数。

CK: blank control; P: treatment with P. americanum×P. purpureum; J: treatment with C. rotundifolia. 10, 20, 30, 40, 60, 80, 100, 140, and 180d: number of
incubation days.
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由于培养 100 d具有显著性差异的细菌数量减少，到 180 d不存在具有显著性差异的细菌，因此数据只取至培养 140 d，即取 8次取样的

数据，下同。

Since bacteria count after 100 d of incubation showed significant decreases and not on 180 d, only data up to 140 d are presented，that is, data from eight

samples are listed。 Same for below.

图 1    不同处理门水平细菌的相对丰度

Fig. 1    Bacterial relative abundance at phylum level by treatments
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归方程如表 2所示。CK处理仅疣微菌和浮霉菌随时

间的变化可用线性函数和三次函数拟合（P＜0.05），

表明这两种菌受培养时间的影响较大。而 P和 J处理

的变形菌、放线菌、绿弯菌、厚壁菌、拟杆菌和疣

微菌随时间的变化均可用三次或二次函数拟合

（P＜0.05），此外 J处理的浮霉菌随时间的变化可

用二次函数拟合（P＜0.05），而 P处理的芽单胞菌

可用三次函数拟合（P＜0.05）。表明红壤中加入圆

叶决明和狼尾草草粉改变了土壤细菌群落随时间的

变化规律。

  
表 2    门水平不同处理细菌相对丰度随时间变化的回归方程

Table 2    Regression equations on bacterial relative abundance at phylum level by treatments

处理

Treatment
细菌门

Bacterial phylum
R2

F P
方程式

Equation

CK
疣微菌 Verrucomicrobia 0.702 11.98 0.013 y=−0.599x+6.678

浮霉菌 Planctomycetes 0.853 15.88 0.007 y=0.010x3−0.061x2−0.176x+2.125

J

变形菌 Proteobacteria 0.973 19.74 0.007 y=−0.327x3+3.954x2−14.467x+63.172

放线菌 Actinobacteria 0.857 14.31 0.009 y=0.474x2−2.669x+8.984

绿弯菌 Chloroflexi 0.908 11.75 0.013 y=0.104x3−1.196x2+4.331x+0.846

厚壁菌 Firmicutes 0.979 53.14 0.000 y=0.096x3−0.925x2+2.585x−1.025

拟杆菌 Bacteroidetes 0.849 14.96 0.008 y=−1.093x+9.938

疣微菌 Verrucomicrobia 0.914 56.66 0.000 y=−0.069x2+0.129x+4.559

浮霉菌 Planctomycetes 0.761 9.68 0.021 y=0.030x2−0.378x+ 2.758

P

变形菌 Proteobacteria 0.910 13.46 0.015 y=−3×10−5x3+0.0073x2−0.456x+53.82

放线菌 Actinobacteria 0.803 7.68 0.030 y=0.617x2−5.00x+15.64

绿弯菌 Chloroflexi 0.875 11.056 0.021 y=0.090x3−1.138x2+4.319x+2.161

芽单胞菌Gemmatimonadetes 0.835 6.77 0.048 y=0.059x3−0.695x2+2.116x+2.527

厚壁菌 Firmicutes 0.843 10.89 0.015 y=0.170x2−1.169x+2.832

拟杆菌 Bacteroidetes 0.884 16.53 0.006 y=−0.174x2+0.561x+6.842

疣微菌 Verrucomicrobia 0.856 11.25 0.020 y=0.035x3−0.571x2+2.365x+1.678
 
 

 2.3    果园红壤细菌多样性

Chao1指数和 ACE指数表示菌群丰度，其值越

大表示群落丰度越高。香农-威纳多样性指数和辛普

森多样性指数度量菌群多样性，Simpson 指数值越

大，说明群落多样性越低；Shannon 指数越大，说明

群落多样性越高。果园红壤细菌多样性指数如

表 3所示。培养 10~80 d，P和 J处理的 ACE和 Chao1

指数均显著高于 CK，而 Simpson指数则显著低于

CK， 培 养 20、 30 、 60  d， P和 J处 理 的 Shannon

指数显著高于 CK。其他时间和处理之间差异不显

著。不同处理细菌多样性随时间变化的回归方程如

表 4所示。CK处理 Alpha多样性指数的回归方程

 
表 3    不同处理土壤细菌多样性指数

Table 3    Soil bacterial diversity index under treatments

指标

Index
处理

Treatment

培养时间 Incubation time/d

10 20 30 40 60 80 100 140

ACE

CK 1 689.00±13.50 b 1 480±3.61 b 1 629.00±16.50 b 1 615.33±45.83 b 1 266.33±40.99 b 1 870.33±270.09 b 1 762.00±308.58 a 1 728.33±48.42 a

P 1 800.67±6.89 a 1 624.67±5.70 a 1 821.33±7.26 a 1 800.67±5.49 a 1 762.00±11.02 a 2 584.00±23.12 a 1 944.33±36.35 a 1 886.67±44.18 a

J 1 776.33±11.92 a 1 626.67±6.12 a 1 818.00±3.06 a 1 785.33±5.84 a 1 748.33±11.62 a 2 504.33±57.17 a 1 865.67±86.34 a 1 854.67±69.53 a

Chao1

CK 1 714.67±16.37 b 1 511.33±8.09 b 1 650.00±10.26 b 1 650.33±39.18 b 1 295.00±58.00 b 1 903.67±273.09 b 1 764.33±316.83 a 1 743.00±52.08 a

P 1 806.00±7.00 a 1 638.67±6.84 a 1 833.67±10.40 a 1 824.33±1.86 a 1 787.67±16.02 a 2 579.00±33.23 a 1 944.33±48.21 a 1 929.33±66.20 a

J 1 793.00±18.77 a 1 639.00±13.50 a 1 829.67±6.89 a 1 799.33±8.82 a 1 775.67±14.33 a 2 511.67±71.66 a 1 879.00±85.51 a 1 858.33±67.17 a

Simpson

CK 0.010±0.001 a 0.015±0.002 a 0.014±0.002 a 0.013±0.003 a 0.018±0.004 a 0.013±0.002 a 0.025±0.006 a 0.015±0.001 a

P 0.006±0.000 b 0.007±0.001 b 0.006±0.000 b 0.005±0.000 b 0.005±0.000 b 0.007±0.000 b 0.020±0.003 a 0.014±0.001 a

J 0.007±0.000 b 0.006±0.000 b 0.007±0.000 b 0.008±0.001 b 0.007±0.000 b 0.011±0.001 ab 0.016±0.001 a 0.015±0.003 a

Shannon

CK 6.14±0.03 a 5.90±0.07 b 5.92±0.10 b 5.82±0.19 a 5.19±0.17 b 5.69±0.30 a 5.25±0.39 a 5.30±0.06 a

P 6.15±0.02 a 6.12±0.04 a 6.25±0.02 a 6.22±0.03 a 6.25±0.00 a 6.11±0.01 a 5.32±0.08 a 5.42±0.01 a

J 6.04±0.05 a 6.14±0.03 a 6.16±0.03 a 6.10±0.10 a 6.18±0.02 a 5.98±0.03 a 5.35±0.04 a 5.33±0.014 a
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P＞ 0.05，没有统计学意义，因此未在表中列出。

P和 J处理的 ACE和 Chao1指数随时间的变化能用

三次函数拟合（P＜0.05），香农-威纳多样性指数和

辛普森多样性指数随时间的变化可用二次函数拟合

（P＜0.05）。

 2.4    果园红壤细菌群落结构主成分分析

果园红壤细菌群落的 PCA分析（图 2）可知，

不同处理之间第一主成分 PC1贡献率为 68.99%，第

二主成分 PC2的贡献率为 15.09%，PC1和 PC2对土

壤细菌群落的总贡献率为 84.08%，能反应基于土壤

细菌群落差异的样本之间的主要差异。CK处理 8次

取样的样品位于 PC1的正值区，而 J和 P处理除

P7、 P8、 J7和 J8外， P1~P6、 J1~J6的样品均位于

PC1的负值区，表明在第一主成分 PC1已将 CK与

J、P处理的样品区分开。表明添加圆叶决明会改变

土壤细菌结构，但添加圆叶决明和添加杂交狼尾草

之间土壤细菌群落结构差异不大。

 3    讨论

土壤微生物对外界生物和非生物因素很敏感[27]，

当外源有机物加入土壤，改变了土壤微生物的营养

源，因此会改变土壤细菌群落的繁殖和生长，导致

细菌种群数发生改变[9,10]。万水霞等[28] 研究表明，绿

肥施用会增加土壤微生物数量。绿肥翻压提高茶园

土壤、植烟土壤、设施土壤和水稻田土壤可培养细

菌、真菌和放线菌数量 [10,13,15,29,30]。本研究发现，添

加圆叶决明至果园红壤，显著改变了细菌种群的数

量，说明添加圆叶决明到果园红壤中，改变了土壤

细菌营养源，改变细菌的生长和繁殖。由于绿肥

C/N比不同，可能造成影响不尽相同 [30]。本研究添

加圆叶决明（C/N=19.07）红壤与添加杂交狼尾草

（C/N=34.37）红壤相比，在门、纲、科、目、属水

平上也存在一定数目相对丰度具有显著差异的细菌，

但这种差异小于添加圆叶决明的红壤和空白对照。

Tao等 [31] 研究表明，绿肥对土壤细菌群落结构

产生显著的影响，不加绿肥的土壤以变形菌相对丰

度最高，而绿肥处理的土壤酸杆菌相对丰度最高。

本研究发现，所有处理的土壤样品，位于前 3的细

菌优势种群均为变形菌门、酸杆菌门和放线菌门，

但在不同时间段细菌的相对丰度及随时间的变化规

律上均有明显差异，且添加圆叶决明处理果园红壤

变形菌、放线菌、绿弯菌、厚壁菌、拟杆菌和疣微

菌等细菌的相对丰度随时间发生了明显变化，这种

变化规律可用二次或三次函数拟合，表明圆叶决明

降解过程不同时间段土壤细菌群落组成发生了改变。

多样性是概括生态系统群落特征的指标之一，

 
表 4    不同处理细菌多样性随时间变化的回归方程

Table 4    Regression equations on bacterial diversity of treatments

处理

Treatment
指标

Index
R2

F P
方程式

Equation

J

ACE 0.399 4.420 0.015 y=2 184.10−557.18x3+171.77x2−13.49x

Chao1 0.409 4.610 0.013 y=2 206.64−566.82x3+174.80x2−13.75x

Simpson 0.679 22.200 0.00 y=0.007−0.001x2+0.000 1x

Shannon 0.819 47.540 0.00 y=5.81+0.249x2−0.04x

P

ACE 0.468 5.880 0.005 y=2 294.81−667.47x3+202.20x2−15.71x

Chao1 0.461 5.700 0.005 y=2 253.50−612.06x3+187.45x2−14.58x

Simpson 0.556 13.170 0.000 y=0.009−0.002x2+0.0001x

Shannon 0.798 41.580 0.000 y=5.89+0.234x2−0.041x
x为培养时间，y为细菌群落Alpha多样性指数。P为显著性，＜0.05表示差异显著。

x: incubation time; y: alpha diversity index of bacterial community. P: difference at 5% level.
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其中，Chao1指数表示菌群丰度，其值越大表示群落

丰度越高，且对稀有物种的变化非常敏感[32]，Chao1

指数增加意味着非优势种群的数量增加 [33]。本研究

发现添加圆叶决明至果园红壤显著增加了 Chao1指

数，表明随着圆叶决明添加进土壤，降解有机质的

细菌大量繁殖，可能提高了非优势种群的数量。本

研究发现添加圆叶决明至果园红壤显著增加了

Shannon指数，显著降低 Simpson指数，表明圆叶决

明降解过程增加了果园红壤的细菌多样性。Sul等[34]

研究表明，添加绿肥和秸秆能增加土壤细菌群落的

多样性，这与本研究的结果一致。Caban等 [35] 研究

发现，绿肥毛叶苕子能增加被抗生素污染土壤的微

生 物 活 性 、 微 生 物 多 样 性 指 数 （ACE、 Chao  1、

Shannon和 Np-Shannon）。造成这种现象的原因可能

与绿肥翻压后通过植物残体给土壤补充有机质有

关，绿肥为土壤微生物的生长提供了大量的营养元

素，增加了部分微生物的活跃程度，从而增加了细

菌多样性。林叶春等 [36] 研究发现，黑麦草、光叶紫

花苕、燕麦和紫云英压青均显著降低了土壤细菌

Shannon指数。研究结果的差异可能与取样时间、土

壤性质等有关，本研究绿肥对红壤细菌多样性的影

响也只存在于培养 10~80 d，后期 3处理之间无明显

差异。与添加杂交狼尾草相比，添加圆叶决明对果

园红壤的多样性产生一定的影响，但差异较空白对

照小。说明有机质的 C/N对细菌群落组成的改变有

一定的影响，而发生改变的细菌可能是物料 C/N变

化的主导响应因子，因此应进一步深入研究因物料

C/N不同而产生差异的土壤细菌种群类别。

 4    结论

经 25 ℃ 恒温恒湿培养，门、纲、目、科和属

5水平的细菌变化主要发生在 10~60  d，培养 180

d时 3种处理细菌相对丰度无显著差异。 J处理和

CK、P处理和 CK之间具有显著差异的细菌数量

多，而 J和 P处理之间具有显著差异的细菌数量少。

变形菌、酸杆菌和放线菌为 3种处理相对丰度占比

位于前 3的优势细菌。与 CK相比，添加圆叶决明改

变了不同培养时间土壤细菌群落的组成。其中变形

菌、放线菌、绿弯菌、厚壁菌、拟杆菌、疣微菌和

浮霉菌随时间的变化均可用三次或二次函数拟合

（P＜0.05）。添加圆叶决明提高了果园红壤细菌群

落的丰度和多样性，改变果园红壤细菌群落结构，

但添加圆叶决明和添加杂交狼尾草之间细菌群落结

构差异不大。
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