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摘　要: 为了明确长期使用微生物杀虫剂和化学农药对水稻田土壤微生物种群数量和代谢功能多样性的影响, 本文

采用分离培养技术和 Biolog 微平板法相结合对长期施用微生物农药苏云·稻纵颗 (CnmeGV·Bt) 和化学杀虫剂的稻

田土壤微生物数量、代谢功能活性及碳源利用类型多样性等进行研究。结果表明: 与常规化学杀虫剂相比较, 施用

CnmeGV·Bt 后土壤中细菌、真菌、放线菌数量均显著增加, 分别为化学杀虫剂处理的 1.86 倍、1.75 倍和 1.34 倍。

进一步筛选发现真菌中木霉菌数量高于化学杀虫剂处理, 差异显著。细菌中芽孢杆菌、溶磷功能菌、解钾功能菌

数量与化学杀虫剂处理无显著差异。不同处理后土壤微生物群落平均颜色变化率 (AWCD 值) 随时间变化趋势基

本一致, 开始的 48 h AWCD 变化很小, 48~144 h 快速升高。CnmeGV·Bt 处理后 AWCD 值在 48~192 h 均显著高于

化学杀虫剂处理。CnmeGV·Bt 处理后土壤微生物群落 Shannon 多样性指数之间无显著变化 ,  Simpson 指数和

Invsimpson 指数显著提高。CnmeGV·Bt 处理后土壤微生物对多种类型碳源的利用发生变化。对 7 种糖类、2 种氨

基酸类、6 种己糖酸类、7 种羧酸、酯和脂肪酸类的利用强度显著高于化学杀虫剂处理。对 4 种糖类、3 种羧酸、

酯和脂肪酸类的利用强度显著低于化学杀虫剂处理。主成分分析表明, 与 CnmeGV·Bt 处理相关的碳源主要是葡糖

醛酰胺、粘液酸、果胶、L-鼠李糖、ß-甲酰-D-葡糖苷等, 与化学杀虫剂处理相关的碳源主要是龙胆二糖、L-岩藻

糖、D-苹果酸等。研究结果说明稻田应用微生物杀虫剂替代化学杀虫剂能够促进土壤微生物数量及其代谢功能,

对于 Bt 类生物农药应用的环境行为及生态效应评价具有重要意义。
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Abstract: To  elucidate  the  long-term impact  of  microbial  insecticides  on  the  population  abundance  and  metabolic  functional  di-
versity of soil microorganisms in rice paddies, we employed a combination of isolation culture techniques and the Biolog microplate
method to  conduct  comparative  studies  on the  diversity  of  soil  microorganisms with  long-term application of  microbial  insecticide
CnmeGV·Bt  and  chemical  insecticides,  and  to  analyze  microbial  population  dynamics,  metabolic  functional  activity,  and  carbon
source utilization diversity. The results indicated that, compared to application of conventional chemical insecticides, application of
CnmeGV·Bt significantly increased the populations of bacteria, fungi, and actinomycetes by 1.86, 1.75, and 1.34 times, respectively.
Further analysis revealed that the abundance of Trichoderma spp. of fungi was significantly higher under CnmeGV·Bt treatment than
under  chemical  insecticidal  treatment,  whereas  the  populations  of Bacillus spp.,  phosphate  and  potassium  solubilizing  bacteria,
showed no significant differences. The average well color development (AWCD) values of soil microbial communities exhibited sim-
ilar trends over time across treatments, with minimal changes in the first 48 h, followed by a rapid increase between 48 and 144 h.
Notably, AWCD values were significantly higher in the CnmeGV·Bt-treated soil from 48 to 192 h than those in the chemical insect-
icidal treatment.  The Shannon diversity index of soil  microbial  communities showed no significant differences between treatments,
whereas the Simpson and inverse Simpson indices were significantly elevated under CnmeGV·Bt treatment. Compared with chemic-
al insecticidal application, the microbial utilization of various carbon sources shifted following CnmeGV·Bt application, with signific-
antly higher utilization intensities observed for seven carbohydrates, two amino acids, six hexose acids, seven carboxylic acids, esters,
and fatty acids. Conversely, four carbohydrates, three carboxylic acids, esters, and fatty acids were less intensively utilized. Principal
component analysis identified specific carbon sources associated with CnmeGV·Bt treatment, including glucuronamide, mucic acid,
pectin, L-rhamnose, and β-methyl-D-glucoside, whereas chemical insecticidal treatment was linked to gentiobiose, L-fucose, and D-
malic acid.  These findings demonstrate that replacing chemical insecticides with microbial  insecticides in rice paddies can enhance
the soil microbial abundance and metabolic function. The results provide critical insights into the environmental behavior and ecolo-
gical effects of Bt-based biopesticides.

Keywords: Bacillus thuringiensis; Cnaphalocrocis medinalis granulovirus; soil microorganisms; Biolog microplate; metabolic func-

tional diversity

 

土壤微生物在生物地球化学循环中发挥着重要

作用, 与作物生长、养分循环和土壤生产力可持续

性密切相关[1-3]。土壤微生物资源的有效利用是提高

土壤肥力、实现农业可持续发展的重要途径[4-5]。土

壤中大量微生物形成复杂的群落, 其生态功能与群

落组成和多样性有关 [6-7], 而群落组成又受环境、植

被及农业措施影响[8-12]。农药对土壤微生物的影响已

成为不少国家评价农药生态安全的一个重要指标。

已有许多研究表明使用化学杀菌剂、除草剂显著影

响土壤微生物群落数量和功能多样性 [13-16]。但目前

关于害虫防治措施对土壤微生物的影响研究还很少,
明确不同防治措施下土壤微生物群落变化动态对提

高害虫管理水平具有重要意义。

长 期 以 来 , 施 用 化 学 农 药 是 防 治 农 作 物 病 虫

害的主要方法, 但也导致对非靶标生物的杀伤, 生物

多 样 性 丧 失 , 同 时 造 成 严 重 的 农 药 残 留 和 面 源 污

染 [17-18]。近年来有研究表明化学杀虫剂能够显著影

响土壤微生物群落。新烟碱类杀虫剂呋虫胺使用后

土壤细菌群落 α-多样性和 β-多样性均显著变化 [19]。

噻虫嗪处理后土壤细菌群落多样性显著减少, 细菌

共生网络的复杂性明显下降 [20]。高效氯氟氰菊酯、

毒死蜱处理后稻田土壤细菌数量和多样性总体下

降[21]。生物农药的活性成分是生物活体或生物代谢

产物, 其进入田间同样会对土壤微生物群落产生影

响。枯草芽孢杆菌、哈茨木霉菌可提高土壤微生物

物种丰度 [22]。苦参碱引起苹果 (Malus hupehensis) 园

土壤细菌和真菌数量显著减少, 细菌/真菌比值增加

30.6%, Shannon 多样性指数和 Margalef 丰富度指数

显著降低 [23]。小白菜 (Brassica rapa) 施用白僵菌后 ,
土壤中放线菌和细菌数量显著增加[24]。但目前比较

生物农药和化学农药对整体微生物功能和多样性影

响的研究还很少。

苏云金杆菌 (Bacillus thuringiensis, Bt) 是当前生

产上应用最广泛的细菌杀虫剂, 其对土壤微生物的

影响引起广泛关注。基于转 Bt 基因棉花 (Gossypi-
um spp.) 和玉米 (Zea mays) 的研究表明, 根系分泌 Bt
蛋白转移到土壤中后对土壤细菌相对丰度及群落结

构产生显著影响[25-26]。田间喷施 Bt 杀虫剂后土壤微
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生物生物量和多样性发生变化, 但不同类型土壤变

化趋势并不一致。喷施 Bt 后菜地土微生物多样性指

数显著上升, 但松林土壤微生物多样性指数则显著

下降或不变[27]。也有研究显示 Bt 处理后土壤中细菌

和真菌数量和种类丰富程度降低[28], 表明不能对生物

农药特别是 Bt 杀虫剂对地下微生物的影响一概而论。

生物农药苏云·稻纵颗 (CnmeGV·Bt)为 Bt 与稻纵卷

叶螟颗粒体病毒 CnmeGV 复配产品, 前期研究表明

其田间防治水稻纵卷叶螟优于 Bt[29]。复合型 Bt 菌剂

的研制和应用具有重要意义, 但菌剂施用后造成的

生态环境影响也亟须加以研究[30], 特别是与常规化学

防治措施相比对土壤微生物种群功能的影响还鲜见

报道。本研究基于室外大田控制试验, 采用平板分

离培养结合 Biolog 微平板技术 , 对施用 CnmeGV·Bt
和化学杀虫剂水稻田土壤微生物数量和功能多样性

的变化进行研究。旨在探讨生物和化学杀虫剂对整

体微生物多样性影响的差异, 为合理评价生物农药

对田间生态的影响提供依据。 

1    材料和方法
 

1.1    试验区概况

试验地位于国家农业微生物扬州观测试验站长

期观测基地内, 观测基地位于江苏省扬州市广陵区

湾头镇 (32.42°N, 119.53°E)。属亚热带季风性湿润气

候向温带季风气候的过渡区。日照充足, 雨量丰沛,
盛行风向随季节有明显变化。年平均气温为 15.05 ℃。

全年无霜期平均 220 d, 年平均日照 2 140 h, 平均年

降水量 961~1 048 mm。实验地为壤土 , 土壤基本性

质如下 : pH 5.80, 有机质含量 26.22 g·kg−1, 全氮含量

1.43  g·kg−1, 有 效 磷 含 量 25.20  mg·kg−1, 速 效 钾 含 量

135.58 mg·kg−1。 

1.2    试验设计

试验地为连续 10 年以上水稻 (Oryza sativa)-小
麦 (Triticum aestivum) 轮作田 , 前期种植品种及管理

措施完全一致。自 2019 年开始于水稻种植期设置微

生物杀虫剂和常规化学杀虫剂 2 个处理: 1) 微生物

杀虫剂处理为 CnmeGV·Bt, 按推荐剂量 750 g·hm−2,
于 8 月 10 日左右水稻孕穗期防治 1 次。2) 化学杀虫

剂处理分别于 8 月 10 日孕穗期、25 日始穗前 7 d 左

右各防治 1 次; 孕穗期防治药剂为 10% 四氯虫酰胺

300  g·hm−2, 始 穗 前 防 治 药 剂 为 20% 甲 维 ·茚 虫 威

180 g·hm−2。两处理其他耕作措施及药剂使用均一致。

每处理设 5 个重复小区，每个小区 50 m2, 小区随机

区组排列, 周围设保护行。分别在施药前和施药后

7 d 和 22 d (第 2 次化学杀虫剂施药后 7 d) 采用随机

取样方法, 每处理小区调查 5 点, 每点 5 丛, 调查水稻

总叶数、卷叶数、残留虫量, 计算杀虫效果和保叶

效果。

杀虫效果 = (施药前虫口数−施药后虫口数)/

施药前虫口数×100% (1)

保叶效果= [1−(施药后卷叶数−施药前卷叶数)/

施药前卷叶数]×100% (2)

药后 15 d 和 30 d 继续调查微生物杀虫剂处理区

稻纵卷叶螟未感染病毒幼虫数、感染病毒幼虫数 ,
计算田间自然感染率。

田间自然感染率 =感染病毒幼虫数/(未感染

病毒幼虫数+感染病毒幼虫数)×100% (3)

2022 年 10 月 29 日在水稻收获后翻耕前进行田

间土壤取样。取样方法参考国家农用微生物数据中

心农业微生物监测规范。在每小区的四角和中间布

设 5 个 1 m×1 m 的取样方, 每取样方随机取 3 个点土

样, 每小区取 15 个点土样混匀。取样深度为 0~30 cm。

样品剔除植物碎屑后过 2 mm 筛 , 分别装入无菌袋

内, 带回实验室放入冰箱内 4 ℃ 保存。 

1.3    试验材料

CnmeGV·Bt 可 湿 性 粉 剂 (农 药 登 记 证 号 PD-
20184031) 有效成分含量为 16 000 IU·mg−1 苏云金杆

菌、10 万 OB·mg−1 稻纵卷叶螟颗粒体病毒 , 由扬州

绿源生物化工有限公司生产提供; 10% 四氯虫酰胺

(农药登记证号 PD20171751) 沈阳科创化学品有限公

司生产, 购自网络经销商; 20% 甲维·茚虫威 (农药登

记证号 PD20152278) 山东中信化学有限公司生产, 购
自网络经销商。种植水稻品种为‘南粳 9 108’, 由江

苏金土地种业有限公司提供。 

1.4    土壤微生物培养及数量测定

10 g 土壤样品置入装有 90 mL 无菌水的三角瓶

中, 振荡 20 min, 制成土壤悬液, 采用 10 倍稀释法配

置浓度梯度 10−2、10−3、10−4(真菌), 10−4、10−5、10−6

(细菌、放线菌) 土壤悬液。另取 10 g 土壤平行样测

定土壤含水量。

真菌采用马丁氏培养基、细菌采用牛肉膏蛋白

胨 (NA) 培养基、放线菌采用 TSA 和 ISP2 培养基分

别培养。对于芽孢杆菌, 首先将土样置于超净工作

台中干燥, 便于芽孢形成。按上述方法配置土壤悬

液后放置到 80 ℃ 水浴锅中煮 10 min, 以杀死其他细

菌。采用 NA 培养基涂板培养。木霉菌采用木霉选

择性培养基培养, 溶磷菌分别采用 PKO 无机磷和蒙
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金娜有机磷固体培养基培养, 溶钾菌采用解钾筛选

(钾长石粉) 培养基培养。上述所有培养基配方及配

制方法均参考国家农用微生物数据中心农业微生物

监测规范。

分别取对应浓度的土壤稀释液 100 μL, 涂布于

相应的培养基上。每个梯度重复 3 次, 30 ℃ 培养, 真
菌 3~5 d, 细菌 1~2 d, 放线菌 4~7 d, 观察并记录菌落

数量。依据公式计算土壤微生物量。

土壤微生物量 =
平均菌落数×稀释倍数

1−土壤含水量
(4)

 

1.5    土壤微生物群落功能测定

利用 Biolog 微平板培养技术分析土壤微生物对

碳源利用的差异。将 10.0 g 过 2 mm 筛的新鲜土壤

样品加入高压灭菌过的 150 mL 三角瓶中, 加入 100 mL
0.85% 无菌氯化钠溶液, 封口, 25 ℃ 条件下, 180 r·min−1

震荡 30 min, 静置 2 min, 在超净工作台吸取上清液

4 mL 定容 40 mL (0.85% 氯化钠), 再次吸取 4 mL 定

容 40  mL (0.85% 氯 化 钠 ), 得 到 10−3 土 悬 液 。 吸 取

150 µL 溶液于生态板, 25 ℃ 培养, 24 h 测定 1 次生态

板的吸光度 (波长 590 及 750 nm), 连续测定 10ｄ。

平均颜色变化率 (AWCD) 反映了微生物群落的

整体代谢活动, 可用于计算多种多样性指数。使用

培 养 96 h 测 量 的 数 据 用 于 计 算 香 农 多 样 性 指 数

(Shannon  index, H)、 辛 普 森 多 样 性 指 数 (Simpson
index, D)、逆辛普森多样性指数 (Invsimpson index,
invD), 评估微生物的丰富度、优势度和群落物种均

匀度。

AWCD =
∑ Ci−R

31
(5)

H = −
∑

[Pi (ln Pi)] (6)

D =
∑ ni (ni−1)

N (N −1)
(7)

invD = 1−
∑

P2
i (8)

式中: Ci 为第 i 碳孔在波长 590 nm 的吸光度值; R 为

对照孔在波长 590 nm 的吸光度值; Pi 为第 i 孔在波

长 590 nm 的吸光度值除以 n 个孔在波长 590 nm 的

平均吸光度值; ni 为第 i 孔在波长 590 nm 的相对吸

光度值 (Ci−R); N 为 n 个孔在波长 590 nm 的吸光度

值之和。 

1.6    数据处理

通过 Microsoft Excel 2019 软件对试验数据统计

处理; 数据利用 Graphpad Prism 8.0 软件进行单因素

方差分析; 利用 Origin 2021 软件进行主成分分析, 采
用相似性百分比 (SIMPER) 分析计算碳源对处理与

对照间的差异贡献率并作图。 

2    结果与分析
 

2.1    CnmeGV·Bt 对稻纵卷叶螟田间防治效果

CnmeGV·Bt 对稻纵卷叶螟幼虫具有较好的杀虫

效果。施药后 7 d 防治效果为 80.5%~90.0%, 施药后

22 d 防 治 效 果 仍 达 80.0%~88.0%, 单 次 CnmeGV·Bt
施药处理与两次常规化学杀虫剂处理无显著差异

(图 1)。CnmeGV·Bt 施用后对水稻的保叶效果与化

学杀虫剂处理同样无显著差异, 施药后 7 d 和 22 d 保

叶 效 果 分 别 为 67.2% 和 82.8%。 田 间 应 用 Cnme-
GV·Bt 对稻纵卷叶螟有较好的持效作用 , 药后 15 d
幼虫病毒感染率为 64.4%, 药后 30 d 感染率提高到

81.6%。 

2.2    CnmeGV·Bt 对稻田土壤微生物数量的影响

施用 CnmeGV·Bt 后稻田土壤微生物数量如图 2
所示。CnmeGV·Bt 处理土壤中细菌、真菌、放线菌
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图 1    不同杀虫剂处理对稻纵卷叶螟的田间防治效果

Fig. 1    Effects of different inseticide treatments on field control of rice leaf folder [Cnaphalocrocis medinalis Guenée (Lepidoptera:
Pyralidae)]
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数量均显著增加 (P<0.05), 分别为化学杀虫剂处理的

1.86、1.75 和 1.34 倍。进一步筛选发现 CnmeGV·Bt
处理土壤真菌中木霉菌 (Trichoderma) 数量高于化

学 杀 虫 剂 处 理 , 差 异 显 著 (P<0.05); 细 菌 中 芽 孢 杆

菌属 (Bacillus) 数量与化学杀虫剂处理无显著差异。

CnmeGV·Bt 处理下水稻土壤溶磷、解钾功能菌数量

与化学杀虫剂处理无显著差异。 

2.3    CnmeGV·Bt 对稻田土壤微生物代谢活性的

影响

平均颜色变化率 (AWCD) 表征微生物群落碳源

利用率, 是土壤微生物群落利用单一碳源能力的一

个重要指标, 反映了土壤微生物活性、群落生理功

能多样性[31]。不同处理土壤微生物群落 AWCD 值随

时间变化趋势基本一致 (图 3), 开始的 48 h AWCD 变

化很小, 碳源基本未被利用; 48~144 h 快速升高, 碳源

被大幅利用; 144 h 后 AWCD 趋于稳定, 碳源完全利

用 。 两 处 理 间 AWCD 值 在 24 h 时 无 显 著 差 异 ;
CnmeGV·Bt 处理后 AWCD 值在 48~192 h 均显著高

于化学杀虫剂处理 (P<0.05); 216~240 h 两处理间差

异不显著。 

2.4    CnmeGV·Bt 对稻田土壤微生物群落功能多样

性指数的影响

采用 Biolog 微平板培养数据计算土壤微生物群

落 对 碳 源 的 利 用 , 根 据 多 样 性 指 数 公 式 分 别 计 算

Shannon 指数、Simpson 指数和 Invsimpson 指数 (图 4)。
与化学杀虫剂处理相比, CnmeGV·Bt 处理土壤微生

物群落 Shannon 多样性指数无显著变化, Simpson 指

数和 Invsimpson 指数显著提高 (P<0.05)。
 

2.5    土壤微生物对不同类型碳源的利用率及差异

为了更清楚地描述 CnmeGV·Bt 处理后土壤微生

物的碳源利用特征, 选用培育 72 h 的吸光度数据对

土壤微生物群落单一碳源的利用程度进行比较分析,
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CK: 化学杀虫剂; CnmeGV·Bt: 苏云·稻纵颗。**表示处理间经 t 测验差异达显著水平 (P<0.05)。CK: chemical pesticides; CnmeGV·Bt: Cnaphalo-

crocis medinalis granulovirus and Bacillus thuringiensis. ** indicates significant differences between two treatments according to t-test (P<0.05).

图 2    不同杀虫剂处理稻田土壤微生物数量

Fig. 2    Effects of different inseticide treatments on the amount of soil microorganisms
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图 3    不同杀虫剂处理土壤微生物培育过程中的平均颜色
变化率 (AWCD)

Fig. 3    Variations in average well color development (AWCD)
during the cultivation of soil microorganisms under

different insecticide treatments
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结果如图 5 所示。CnmeGV·Bt 处理后土壤微生物对

多种类型碳源的利用发生变化。对 7 种糖类 (α-D-乳
糖、β-甲酰-D-葡糖苷、D-水杨苷、N-乙酰-β-D-甘露

糖胺、N-乙酰-D-半乳糖氨、L-鼠李糖和肌苷), 2 种

氨基酸类 (甘氨酸-L-脯氨酸、L-天冬氨酸), 6 种己糖

酸类 (果胶、D-半乳糖醛酸、葡糖醛酰胺、粘液酸、

奎 宁 酸 、 糖 质 酸 ), 7 种 羧 酸 、 酯 和 脂 肪 酸 类 (吐
温 40、γ-氨基丁酸、α-羟基丁酸、β-羟基-D, L-丁酸、

α-酮-丁酸、乙酰乙酸、甲酸) 的利用强度显著高于

化学杀虫剂处理 (P<0.05)。对 4 种糖类 (龙胆二糖、

蔗糖、L-岩藻糖、L-果糖), 3 种羧酸、酯和脂肪酸

类 (α-酮 -戊二酸、D-苹果酸、L-苹果酸、溴 -丁二

酸) 的利用强度显著低于化学杀虫剂处理 (P<0.05)。
对不同处理下碳源的 AWCD 值做主成分分析 ,

结果如图 6 所示。对数据提取 2 个主成分, PC1 能够

解释变量方差的 51.02%, PC2 能够解释变量方差的

21.45%。两种处理土壤微生物对碳源利用模式不同,
CnmeGV·Bt 处理位于 PC1 的正方向, 化学杀虫剂处

理位于 PC1 的负方向上。与 CnmeGV·Bt 处理相关

的碳源主要是葡糖醛酰胺、粘液酸、果胶、L-鼠李

糖 、 β-甲 酰 -D-葡 糖 苷 (F6、 F7、 F1、 C8、 B4) 等 。

与化学杀虫剂处理相关的碳源主要是龙胆二糖、L-

岩藻糖、D-苹果酸 (A6、C6、G7) 等。 

3    讨论

土壤微生物直接或间接参与了土壤养分循环和

作物营养获取过程, 不仅能够反映土壤的健康状况,
还能影响农作物的生长和产量 [32-33]。微生物对环境

变化高度敏感, 种群数量、群落结构及功能受气候、

植物、土壤类型等的影响而变化[34]。Bt 是目前应用

最广泛的微生物杀虫剂, 但速效性差、持效期短的

问题也长期制约其进一步推广应用。与常规 Bt 制剂

相比 ,  CnmeGV·Bt 对稻纵卷叶螟具有杀虫速度快、

持效期长的优点 [29]。本研究发现 , 长期施用生物农

药 CnmeGV·Bt 可显著提高土壤中可培养微生物数

量, 细菌、真菌、放线菌数量均显著增加, 这与前人

研究结果不完全一致。Bt 菌剂处理后的 45 d 内, 棉
花根际土壤细菌数量仅在第 6 天时显著高于清水对

照, 其他时间无差异[30]。本研究中微生物数量的增加

可能是由于 CnmeGV·Bt 替代减少了化学杀虫剂的

使用。化学杀虫剂的施用对土壤微生物会产生不利

的影响, 如吡虫啉、毒死蜱能够抑制土壤微生物数

量或活性[35], 减少化学农药条件下, 稻田土壤细菌群

落多样性与丰度均显著提高[36]。此外, 本研究还发现
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图 4    不同杀虫剂处理下土壤微生物 Shannon 指数、Simpson 指数和 Invsimpson 指数的比较

Fig. 4    Comparative analyses of soil microbial Shannon index, Simpson index, and Invsimpson index under different insecticide
treatments
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与施用化学杀虫剂处理相比, 施用 CnmeGV·Bt 对土

壤中芽孢杆菌及溶磷、解钾功能菌数量无显著影响。

也有研究表明 Bt 在自然环境中与其他芽孢杆菌及磷

细菌、钾细菌间无明显拮抗关系 [37], 施用 Bt 对辣椒

(Capsicum annuum) 叶际细菌和真菌生物量也没有显

著影响[38]。

本研究利用 Biolog 微平板法分析发现, 施用 Cn-
meGV·Bt 和化学杀虫剂处理土壤微生物碳源代谢活

性变化趋势基本一致, 随培养时间延长 AWCD 值呈

“S”形逐渐提高。但 CnmeGV·Bt 处理提高了土壤微

生物对碳源底物的利用能力, 刺激了土壤微生物的

碳代谢活性, 培养的大部分时间 CnmeGV·Bt 处理根

际土壤的 AWCD 值均高于化学杀虫剂处理, 与微生

物数量表现一致。这可能是因为土壤微生物 AW-
CD 值与土壤中细菌、放线菌以及土壤微生物总数

显著正相关[39]。代谢功能多样性指数可表征微生物

群落碳代谢功能的丰富度、优势度和均一性 [40]。本

研究中 CnmeGV·Bt 处理后土壤微生物群落代谢功

能 Simpson 指数显著提高 , 表明 CnmeGV·Bt 导致土

壤中微生物群落结构发生变化, 引起对碳源底物代

谢能力强的物种增多。对不同碳源类型利用的差异

也反映出 CnmeGV·Bt 导致土壤中微生物群落结构

发生变化, 对己糖酸类和糖类碳源的利用上存在明

显差异。受限于分离鉴定技术, 目前无论采用传统

分离培养还是 16S rRNA 扩增子或宏基因组等高通

量测序分析手段来分析微生物群落组成都具有一定

的局限性 [41-42]。且微生物群落功能与组成多样性之

间的相关性也并不是很明显[43]。因此, 对群落的功能

多样性进行分析对于了解整个群落的生态功能更有意

义[44], 弥补了传统培养法、生物标记法和分子生物学

方法无法获得的有关微生物群落总体活性和代谢功

能信息的不足[45]。CnmeGV·Bt 通过何种方式影响土

壤中微生物群落还不明确, 一些研究表明 Bt 可以通

过产生细菌素、几丁质酶的方式影响特定细菌或真

菌 [46], 深入探究 Bt 及其复合菌剂在根际土壤中的环

境行为及生态效应具有重要意义。 

4    结论

本研究解析了长期施用 CnmeGV·Bt 和化学杀虫

剂导致水稻根际土壤内微生物数量及代谢功能多样
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CK: 化学杀虫剂; CnmeGV·Bt: 苏云·稻纵颗。*表示处理间经 t 测验差异达显著水平 (P<0.05)。CK: chemical pesticides; CnmeGV·Bt: Cnaphalo-

crocis medinalis granulovirus and Bacillus thuringiensis; * indicates significant differences between two treatments according to the t-test (P<0.05).

图 5    不同杀虫剂处理下土壤微生物群落对不同类型碳源的利用

Fig. 5    Utilization of different types of carbon sources by soil microbial communities under different insecticide treatments
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性差异。结果表明 , 与施用化学杀虫剂相比 , 施用

CnmeGV·Bt 可显著提高土壤中可培养细菌、真菌、

放线菌数量, 其中木霉菌数量显著增多, 对芽孢杆菌

及具有溶磷、解钾功能菌无影响。CnmeGV·Bt 处理

显著提高土壤微生物平均颜色代谢率 (AWCD), 土壤

微生物代谢功能 Simpson 指数和 InvSimpson 指数显

著高于化学杀虫剂, 对 7 种糖类, 2 种氨基酸类, 6 种

己糖酸类, 7 种羧酸、酯和脂肪酸类的利用强度均有

不同程度的提高。主成分分析显示了 CnmeGV·Bt

和化学杀虫剂处理土壤微生物群落碳源代谢多样性

差异主要体现在对己糖酸类和糖类碳源的利用上。

总之, 长期施用 CnmeGV·Bt 对稻田微生物群落功能

性具有显著的改善作用, 为 Bt 类微生物农药的推广

应用提供重要的理论依据。
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