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摘     要：【目的】  研究烤烟-水稻-紫云英轮作模式下土壤理化性质和微生物群落结构组成变化，揭示紫云英对土壤

肥力和微生物群落的影响，为紫云英的合理利用提供科学依据。【方法】 选取烤烟-水稻-紫云英 3种植物连续轮作

5年的田块土壤为处理样品，以烤烟-水稻 2种作物轮作的田块土壤为对照；利用分光光度法测定土壤的常规理化性

质，采用宏基因组测序等方法测定土壤微生物群落结构变化及功能预测分析。【结果】 在烤烟-水稻-紫云英轮作模

式下，土壤有机质、全氮、全钾含量略上升，全磷含量变化不显著，速效氮、速效磷的含量显著增加，但速效钾含

量明显减少；2023年烤烟、水稻年产量分别提高 2.74%、4.67%；土壤微生物群落多样性明显提高，主要微生物为

细菌界的变形菌门、硝化螺旋菌门和酸杆菌门微生物，与对照组相比，三者相对丰度分别上调 8.67%、上调

3.10%和下降 11.57%；土壤微生物功能主要富集在碳水化合物代谢、能量代谢和氨基酸代谢 3个通路中。【结论】 烤

烟-水稻-紫云英轮作方式改善土壤的理化性质，提高作物产量，明确了轮作紫云英对土壤微生物物种丰富度和群落

组成分布影响及其参与的主要代谢通路，为紫云英对土壤肥力和微生物群落影响的机制研究提供依据。

关键词：紫云英；轮作；微生物；宏基因组；土壤理化性质

中图分类号： S158 文献标志码：A 文章编号：1008-0384（2024）08−0984−09

Physicochemical Properties and Microbial Community of Soil and Crop Yield under
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Abstract: 【Objective】    Regulatory  functions  of  milk  vetch  on  soil  fertility  and  microbial  communities  were  studied  to

determine  the  potential  of  incorporating  the  shrub  plant  in  rotation  cropping  with  tobacco  and  rice  for  further  land  use

improvement. 【Method】  Soil samples were collected from a field practicing tobacco-rice-milk vetch rotation cropping for 5

years  and  one  of  tobacco-rice  as  control.  Physicochemical  analysis  on  the  soil  using  spectrophotometry  and  metagenomic

sequencing  on  the  microbial  community  were  conducted. 【Result】    With  milk  vetch  added  to  the  tobacco-rice  rotation

cropping,  the  field  soil  increased significantly  on the  available  nitrogen and phosphorus,  rose  slightly  on the  organic  matter,

total  nitrogen,  and  total  potassium,  maintained  a  same  level  of  total  phosphorus,  and  reduced  significantly  on  the  available
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potassium. The yield of tobacco rose 2.74% and that of rice 4.67% in 2023. And the microbial diversity became significantly

enriched by 8.67% and 3.10% but declined by 11.57% over control  on the dominant kingdoms of Proteobacteria,  Nitrospira,

and Acidobacteria,  respectively.  The microbes in  the soil  were largely associated with carbohydrate,  energy,  and amino acid

metabolisms. 【Conclusion】    By  incorporating  milk  vetch  in  the  rotation  cropping  of  tobacco  and  rice,  aside  from  the

increased yields on the crops, the physiochemical properties of field soil were significantly improved as well.

Key words: Milk vetch；rotation cropping；microorganisms；metagenomic；soil physicochemical properties

  

0    引言

【研究意义】随着化肥的长期大量使用，我国

的耕地质量显著下降，农业环境趋于严峻，成为作

物产量和品质的限制要素之一。绿肥指的是纯天然

的清洁有机肥源，即绿色植物体作为肥料，常见的

绿肥有紫云英、豇豆、田菁等[1]。研究发现绿肥具有

提高土壤中有机物种类及数量、降低土壤酸化程

度、提高土壤肥力等多种功能[2−4]。此外，绿肥还能

改善植物根部及附近土壤微生物的种类结构和丰富

度[5−6]。紫云英（Astragalus sinicus L. ）是豆科黄芪属

的一年生或是越年生草本，根系肥大，须根发达 [7]，

具有生长发育快、固氮能力强、改善土壤环境质量

和促进作物生长等特点[8−10]，是目前中国稻区最主要

的冬绿肥作物[11]。闽西素有“福建粮仓”之称，既是

烟草种植区，也是我国杂交水稻制种区，烟-稻轮作

已成为该区域最主要的栽培模式。基于紫云英固氮

和改善土壤环境的特征，以及作为绿肥在替代部分

氮肥、提高水稻产量与氮肥利用率，降低稻田氨挥

发损失等方面的作用 [12−14]，将紫云英纳入烤烟-水稻

种植体系，开展烤烟-水稻-紫云英轮作，有望减小水

稻产量变异系数，提高产量可持续指数，并具有系

统的生态功能服务价值。【前人研究进展】研究发

现，冬种绿肥可较好地归还作物秸秆中的养分，改

善土壤理化性状、减少化肥使用、增加作物产量[15−16]。

紫云英根瘤具有很强的固氮功能，可以明显减少水

稻化肥尤其是氮肥用量[7]，并且有效提升土壤有机氮

和全氮含量 [17]。紫云英配施减量化肥能降低土壤容

重，增强团聚体稳定性，从而改良土壤物理性状[18]。

此外，土壤微生物是评价土壤质量的潜在指标，种

植翻压紫云英有利于促进土壤微生物的生长 [19−21]；

提高稻田土壤微生物繁殖能力，使土壤好气性细菌

和真菌数量上升、放线菌数量下降、土壤酶活性上

升，从而促进水稻养分吸收，提高水稻产量 [22−25]。

朱强等 [26] 研究发现，不同稻茬高度处理对轮作紫云

英翻压还田后土壤可培养微生物数量产生影响，细

菌、真菌多样性显著提高，且随着水稻的机收留茬

高度增加，轮作紫云英可获得更高的生物量和养分

积累，翻压还田腐解后释放有效碳、氮也较多，利

于土壤微生物利用并维持较大的生物群落 [27]。同

时，在绿肥植物体分解过程中，紫云英根系的分泌

物增加了土壤相关酶类以及多种根际微生物需要的

营养成分和能源物质，从而有利于微生物的生长。

【本研究切入点】将紫云英纳入烤烟 -水稻种植体

系，开展烤烟-水稻-紫云英轮作，有望提高产量可持

续指数以及系统的生态功能服务价值。然而，目前

对烤烟-水稻-紫云英轮作系统下作物的产量、土壤营

养成分和微生物群落的变化缺乏系统研究。【拟解

决的关键问题】本研究拟检测烤烟-水稻-紫云英轮作

系统中土壤理化性质，调查轮作系统下作物的产量

变化，并利用宏基因组学方法分析微生物群落结构

组成变化，以期揭示烤烟-水稻-紫云英轮作系统中土

壤微生物的调控机制，同时为紫云英的合理利用提

供科学依据。 

1    材料与方法
 

1.1    试验田块选择

福建省南平市光泽县崇仁乡洋塘村（27°37′57″N,
117°21′39″E），属于亚热带季风气候，年平均气温

约为 17.6 ℃，平均年降水量约为 1 876.4 mm，平均

海拔 226 m，土质良好，排灌通畅。选取烤烟-水稻-
紫云英 3种植物连续轮作 5年的田块土壤为处理样

品（记为 ZY），同时以烤烟-水稻 2种作物轮作的地

块土壤为对照（记为 ZYCK）。由于烤烟、水稻和紫

云英 3种作物的生长周期均为 5个月左右，因此烤

烟间隔一年种植，具体轮作模式详见表 1。
  

表 1    2019—2023 年试验田轮作方式

Table 1    Rotation  cropping  practiced  at  experimentation  field
from 2019 to 2023

年份

Year
ZY组

ZY Group
ZYCK组

ZYCK Group

2019 烤烟-水稻-紫云英 烤烟-水稻-休耕

2020 水稻-紫云英 水稻-休耕

2021 烤烟-水稻-紫云英 烤烟-水稻-休耕

2022 水稻-紫云英 水稻-休耕

2023 烤烟-水稻-紫云英 烤烟-水稻-休耕
 

第 8 期 吴天翊等：烤烟-水稻-紫云英轮作对土壤理化性质及微生物群落的影响 985



1.2    土样采集

以紫云英翻压半个月后的土壤为材料，采集深

度为 0～20 cm，采用 5点取样法，采样后混合均

匀，3个生物学重复。具体采样方法为：除去土壤表

层未分解的凋落物层，用已灭菌的铁铲去除表层

5 cm的土壤，铲出一个耕作断面，再平行于断面下

铲取土样，每个采样点的取土深度和采样量尽量均

匀一致，土样上层和下层的比例相同。 

1.3    作物产量统计

2023年，种植烤烟品种为 K326，水稻品种为甬

优 1 540。在烤烟种植地块、轮作紫云英地块和对照

地块施用同样的肥料，而在水稻种植中，轮作紫云

英地块施用水稻专用肥 4 kg·hm-2，而对照休耕地块施用

4.67·kg hm-2。在作物成熟期，以 20户烟农（稻农）

为一组收割作物，并统计作物产量，设置3个生物学重复。 

1.4    土壤养分理化性质测定

采用酶联生物（mlbio）土壤有机质（soil organic

matter, SOM）含量测试盒，利用分光光度法测定土

壤样品的有机质含量。将取回的土样送至南京瑞源

生物公司，检测土壤的全氮、全磷、全钾、有效

磷、速效钾、土壤水解性氮、pH。 

1.5    土壤微生物的测定与数据分析

将混合均匀的土样装入无菌自封袋内，当天置

于 4 ℃ 冷藏箱运送至实验室，用于土壤微生物分析

测定。土样去杂捣碎，过 2 mm筛后，分装至 2 mL
EP管中，每管 1～2 g，用干冰冷藏样品送至奥维森

生物公司开展宏基因组测序。利用细菌和真菌基因

组提取试剂盒分离提取土壤样品中的微生物 DNA并

纯化。电泳检测合格后，用机械打断的方法（超声

波 ）将 DNA片 段 化 ， 然 后 对 片 段 化 的 DNA
进行纯化、末端修复、3′端加 A、连接测序接头，再

用琼脂糖凝胶电泳进行片段大小选择，进行 PCR扩

增形成测序文库，利用 Illumina测序平台对质检合格

的样品进行测序。对测序数据处理与统计，过滤质

控后，用软件 MEGAHIT进行宏基因组组装，采用

QUAST软件对组装结果进行评估。采用 MetaGene
Mark软件，使用默认参数识别基因组中的编码区域，去

除冗余数据。利用KEGG、eggNOG、Pfam、SwissProt、
NR、GO等通用数据库注释和 CARD、CAZy等特殊

数据库进行功能注释；随后开展样品功能多样性的

比较分析，包括 PCA分析、功能 PCoA分析、Network
网络分析、Anosim组间相似性分析和差异功能基因

分析；分析组间相似性和差异物种。 

1.6    数据处理

分别选用香农指数（Shannon）、辛普森指数

（Simpson）、 inv-辛普森指数（Inv-Simpson），具体

计算公式如下[28]：

香农指数：

H = −
s∑

i=1

Pi ln Pi (1)

辛普森指数：

D = 1−
s∑

i=1

Pi
2 (2)

Inv-辛普森指数：

Ds =

∑s

i=1
ni (ni−1)

N(N −1)
(3)

其中，S为样地内出现的物种数，Pi 为物种 i
在群落内的相对重要值，ni 为物种 i 序列数目，N 为总

序列数。 

1.7    数据分析

用 Excel、Adobe Illustrator 2020等软件进行数据

计算整理、图表的绘制以及趋势分析。 

2    结果与分析
 

2.1    土壤理化性质情况

土壤理化性质分析结果表明（表 2），与未种植

紫云英的对照土壤（ZYCK）相比，种植紫云英的土

壤（ZY）的 pH值为 5.85，土壤呈弱酸性，与对照组

的 5.98相比略有下降。有机质、全氮含量显著上

升，全磷含量变化不显著，同时速效氮、速效磷的

含量显著提高。此外，全钾含量也呈现显著上升，

但速效钾的含量有明显的下降。 

2.2    紫云英对作物产量影响

统计第 5年（2023年）不同轮作方式下的水稻

和烟草产量（表 3），结果发现，轮作紫云英后，烤

烟品种 K326产量上升了 2.74%；水稻种植过程中化

肥用量减少了 14.35%，而水稻产量提高了 4.67%。

由此可见，轮作紫云英可替代部分化肥提供作物所

需养料，提高作物产量。 

2.3    紫云英对土壤微生物群落结构的影响 

2.3.1   土壤宏基因组数据分析与基因预测

利用 Illumina平台测序获得宏基因原始序列，经

质控处理后进行拼接组装，结果如表 4所示。从种

植和未种植紫云英的 6份土壤样品中共获得 250 511
606个 clean reads。序列拼接组装后，共获得 7 427

954 552条 contigs，且每份样品的 contigs均在 5.1万

条以上，N50均大于 650 bp，最大值达 744 bp，表明

组装良好，适合开展后续分析。对总 contigs进行
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ORF预测，共获得 ORF数量为 568 283。 

2.3.2   土壤微生物丰度和菌落 Alpha多样性分析

根据宏基因组分析，共获得 10 450种微生物，包

括古细菌（Archaea）、细菌（Bacteria）、真菌（Fungi）、

病毒（Virus）以及未知物种。由表 5可见，在所有

土壤样品中细菌的相对丰度均最大，其占比最高达

99.39%，平均相对丰度高达 99.10%；其次是古菌，

但相对丰度仅为 0.84%～1.01%，真核生物和病毒的

相对丰度为 0.01%和 0.01%～ 0.02%，同时还存在

0.01%的未知微生物。由此可见，细菌是该土壤区域

中最主要的微生物类群，古菌、真菌、病毒的含量

较低。此外，所有样品中还包含分类地位尚未明确

的微生物类群，相对丰度约为 0.01%，表明取样土壤

区 域 循 环 系 统 中 生 物 多 样 性 丰 富 。 香 农 指 数

（Shannon）、辛普森指数（Simpson）[28] 和 inv-辛普

森指数（invsimpson）用来估算微生物群落多样性、

物种丰富度的指数。土壤微生物群落的 Alpha多样性

分析发现（表 6），种植紫云英后，这三个指数都出

现了上升，表明种植紫云英后土壤中的微生物群落

多样性和物种丰富度都有所提高。 

2.3.3   细菌群落组成

试验组 ZY与对照组 ZYCK土壤微生物群落组成

 

表 2    土壤理化性质检测结果

Table 2    Physicochemical properties of soil

组别

Group
pH值

pH value

有机质

Organic
matter/
(g·kg−1)

全氮

Total
nitrogen/
(g·kg−1)

全磷

Total
phosphorus/
(g·kg−1)

全钾

Total
potassium/
(g·kg−1)

速效氮

Available
nitrogen/
(mg·kg−1)

速效磷

Available
phosphorus/
(mg·kg−1)

速效钾

Available
potassium/
(mg·kg−1)

ZY 5.85±0.01b 49.14±0.45a 2.77±0.04a 0.49±0.05b 13.80±1.09a 196.33±2.55a 23.80±1.03a 23.80±1.03a

ZYCK 5.98±0.07a 43.87±0.72b 2.43±0.04b 0.52±0.04a 11.48±0.97b 177.89±1.48b 18.69±1.29b 18.69±1.29b

同列数据后不同小写字母表示处理间差异显著（P＜0.05）。

Data with different lowercase letters on same column indicate significant differences at P＜0.05.

 

表 3    2023 年作物产量对比

Table 3    Yields of crops in 2023

轮作模式

Crop Rotation Pattern

烤烟（K326）
Tobacco（K326）

水稻（甬优1540）
Rice（YongYou1540）

产量

Yield /（kg·hm−2
）

增产率

Production
increase ratio/%

化肥配施

Fertilizer dosage/
（kg ·hm−2

）

减施率

Reduction
rate/%

产量

Yield /（kg·hm−2
）

增产率

Production
increase ratio/%

化肥配施

Fertilizer dosage/
（kg ·hm−2

）

减施率

Reduction
rate/%

烤烟-水稻-紫云英

Tobacco-Rice-Milk vetch
9.00±0.18a 2.74 4 0 43.68±0.91a 4.67 4 14.35

烤烟-水稻

Tobacco-Rice
8.76±0.15b — 4 — 41.73±0.47b — 4.67 —

表中每公顷作物产量为三组烟农（稻农）共60户收获作物产量的平均值。同列数据后不同小写字母表示处理间差异显著（ P ＜0.05）。

Crop yield per hectare is averaged harvest of 3 tobacco/rice farmer groups of 60 households. Data with different lowercase letters on same column indicate

significant differences at P ＜0.05.

 

表 4    组装及基因预测结果

Table 4    Assembly and gene predictions

样品编号

Sample number
读段

Clean reads/bp
contigs总数

Total contigs/个
contigs总长

Contigs total length/bp
contigs平均长度

Contigs average length/bp N50/bp 开放阅读框ORF

ZY1 41 140 450 53 533 37 145 783 693.9 653.0 71 335

ZY2 42 103 566 64 213 45 184 155 703.7 664.0 86 224

ZY3 40 249 302 61 491 43 430 673 706.3 664.0 82 535

ZYCK1 43 096 370 83 046 70 399 309 847.7 761.0 123 983

ZYCK2 39 600 220 51 862 43 618 116 841.0 765.0 76 974

ZYCK3 44 321 698 85 949 71 272 981 829.2 744.0 127 232
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中，均以细菌为主，对细菌群落进一步分析。图 1
展示了各样品在细菌界门和属分类水平上总体丰度

前 30位的物种组成情况。在门水平上（图 1a），所有

样品的优势菌门类依次为变形菌门（Proteobacteria）、

酸 杆 菌 门 （Acidobacteria）、 硝 化 螺 旋 菌 门

（Nitrospirae），三者合计总相对丰度大于 75%。在

ZY组 样 品 中 ， 变 形 菌 门 相 对 丰 度 平 均 占 比 为

42.81%；酸杆菌门相对丰度的平均占比为 26.97%；

硝 化 螺 旋 菌 门 相 对 丰 度 平 均 占 比 为 8.15%。 在

ZYCK组 3个平行样品中，变形菌门的相对丰度平均

仅为 34.14%；酸杆菌门相对丰度平均为 38.53%；硝

化螺旋菌门相对丰度平均为 5.05%。由此可见，种植

紫云英地块土壤的变形菌门和硝化螺旋菌门的相对

丰度与对照相比有明显的提升，而酸杆菌门的相对

丰度却明显下降。从图 1b可知，优势属类群依次为

酸杆菌属（Acidobacterium,unclassified）、Pseudolabrys

和 硝 化 螺 旋 菌 属 （Nitrospirae,unclassified）。 ZY组

中，酸杆菌属的平均相对丰度为 26.10%；Pseudolabrys

的平均相对丰度为 5.57%；硝化螺旋菌属的平均相对

丰度为 3.93%。在 ZYCK组中，这 3个属的平均相对

丰度分别为 37.18%，3.03%和 4.34%。可见，种植紫

云英地块的土壤中，酸杆菌属和硝化螺旋菌属的丰

度明显降低，而 Pseudolabrys 的相对丰度明显上升。

Pseudolabrys 是植物根际的有益细菌，与土壤有机质

的含量密切相关，说明种植紫云英改良了土壤的有

机质环境，该结果与土壤成分变化一致。
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(b)其他 Others
德因科克氏菌-热球菌门 Deinococcus-Thermus
候选Dormibacteraeota门 Candidatus Dormibacteraeota
候选门 Calditrichaeota
隐藏微生物门 Elusimicrobia
透镜球菌门 Lentisphaerae
候选 Latescibacteria门 Candidatus Latescibacteria
候选Eremiobacteraeota Candidatus Eremiobacteraeota
硝化螺菌门 Nitrospinae
候选Omnitrophica门 Candidatus Omnitrophica
候选Dadabacteria门 Candidatus Dadabacteria
候选Zixibacteria门 Candidate division Zixibacteria
候选Tectomicrobia门 Candidatus Tectomicrobia
装甲菌门 Armatimonadetes
无壁杆菌门 Ignavibacteriae
螺旋体门 Spirochaetes
候选门 NC10 Candidate Division NC10
拟杆菌门 Bacteroidetes
蓝藻门 Cyanobacteria  
厚壁菌门 Firmicutes  
候选 Eisenbacteria Candidatus Eisenbacteria  
浮霉菌门 Planctomycetes  
候选 Aminicenantes门 Candidatus Aminicenantes  
疣微菌门 Verrucomicrobia  
候选 Rokubacteria门 Candidatus Rokubacteria  
放线菌门 Actinobacteria  
芽单胞菌门 Gemmatimonadetes  
绿弯菌门 Chloroflexi  
硝化螺旋菌门 Nitrospirae  
酸杆菌门 Acidobacteria  
变形菌门 Proteobacteria

其他 Others  
候选属硫碲甲烷杆菌 Candidatus Sulfotelmatobacter  
候选属克里巴氏菌 Candidatus Koribacter  
盐杆菌属 Haliangium  
盖氏菌属 Gaiella  
浮霉菌门；未分类 Planctomycetes,unclassified  
固醇杆菌属 Steroidobacter  
脱硫杆菌科；未分类 Desuifobacteraceae,unclassified  
黄单胞菌目；未分类 Xanthomonadales,unclassified  
地杆菌属  Geobacter  
硝化螺旋菌科；未分类 Nitrospiraceae,unclassified  
酸杆菌门；未分类 Acidobacteria,unclassified  
红游动菌属 Rhodoplanes  
放线菌门；未分类 Actinobacteria,unclassified  
候选属氨微菌门；未分类 Candidatus Aminicenantes,unclassified  
硝化螺菌属 Nitrospira  
α-变形菌纲；未分类 Alphaproteobacteria,unclassified  
厌氧粘球菌属 Anaeromyxobacter  
粘球菌科；未分类 Myxococcaceae,unclassified  
γ-变形菌纲；未分类 Gammaproteobacteria,unclassified  
疣微菌门；未分类 Verrucomicrobia,unclassified
候选属罗库杆菌门；未分类 CandidatusRokubacteria,unclassified  
δ-变形菌纲；未分类 Deltaproteobacteria,unclassified  
芽单胞菌门 Gemmatimonadetes,unclassified  
慢生根瘤菌属 Bradyrhizobium  
变形菌门；未分类 Proteobacteria,unclassified  
β-变形菌纲；未分类 Betaproteobacteria,unclassified  
硝化螺旋菌属；未分类 Nitrospirae,unclassified  
绿弯菌门；未分类 Chloroflexi,unclassified  
Pseudolabrys  
酸杆菌属；未分类 Acidobacteria,unclassified
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(a) 门水平的物种相对丰度； (b) 属水平的物种相对丰度。

(a) relative abundance of species at the phylum level and (b) relative abundance of species at the genus level.

图 1    土壤样品在细菌界物种的相对丰度

Fig. 1    Relative abundance of microbes in soils
 
 

2.3.4   古菌群落组成变化

在鉴定的微生物群落中，古菌的含量位居第

二，对其进一步分析发现（图 2），在门分类水平的

优势菌主要有广古菌门（Euryarchaeota）、奇古菌门

（Thaumarchaeota）、 深 古 菌 门 （Candidatus

Bathyarchaeota）、 泉 古 菌 门 （Crenarchaeota）和

Candidatus_Thermoplasmatota（图 2a）。在 ZY组中广

古菌门的平均相对丰度高达 50.67%；而 ZYCK组则

为 26.61%，可见轮作紫云英后土壤中的广古菌门含

量明显上升。同时，ZY和 ZYCK中奇古菌门的平均

 

表 5    样品的物种丰度统计

Table 5    Statistics on microbial abundance of soils

样品编号

Sample
number

细菌

Bacteria/
%

古菌

Archaea/
%

真核生物

Eukaryotes/
%

病毒

Viruses/
%

未知物种

Unknown
species/%

ZY1 98.95 1.01 0.01 0.02 0.01

ZY2 99.02 0.95 0.01 0.02 0.01

ZY3 99.02 0.96 0.01 0.01 0.01

ZYCK1 99.39 0.58 0.01 0.01 0.01

ZYCK2 99.10 0.88 0.01 0.01 0.01

ZYCK3 99.13 0.84 0.01 0.02 0.01

 

表 6    土壤 Alpha 多样性分析结果

Table 6    Alpha diversity of soil

组别

Group
香农指数

Shannon
辛普森指数

Simpson
inv-辛普森指数

Inv-Simpson

ZY1 5.105 0.929 13.996

ZY2 5.143 0.931 14.586

ZY3 5.089 0.928 13.980

ZYCK1 4.346 0.857 6.974

ZYCK2 4.473 0.874 7.911

ZYCK3 4.350 0.854 6.841
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相对丰度分别 17.99%和 36.37%，说明轮作紫云英土

壤中的奇古菌门含量明显下降。此外，在奇古菌

门、深古菌门和泉古菌门中，ZY和 ZYCK的平均相

对丰度分别 9.62%和 10.51%；6.03%和 8.46%；6.52
和 7.44%。可见这三种古菌门在轮作紫云田块土壤中

均发生了下调，但是变化幅度相对较小。进一步分析

了古菌界属分类水平上总体丰度前 30位的物种组成和

其他属类（others）的总和占比情况。由图 2b可知，在

属水平下相对丰度排名前五的菌属是 Euryarchaeota、
Candidatus  Bathyarchaeota、 Candidatus  Nitrosotalea、
Thaumarchaeota、 Methanomicrobiales。 在 ZY组 和

ZYCK组中，Euryarchaeota 物种平均相对丰度为19.56%
和 9.77%；Candidatus Bathyarchaeota 的平均相对丰度

为 10.45%和 11.15%； 而 Candidatus  Nitrosotalea、
Thaumarchaeota、Methanomicrobiales 这 3个属的平均

相对丰度分别为 8.41%和 21.88%；6.50%和 9.23%；

6.11%和 1.34%。由此可见，轮作紫云英后土壤中

Euryarchaeota 和 Methanomicrobiales 的物种相对丰度

有明显上升，前者上升约 9.79%，后者上升 4.77%；

而 Candidatus  Nitrosotalea 的物种相对丰度下降了

13.47%，其余菌属基本持平或增幅不明显。综上，

种植紫云英对土壤中古菌的分布造成一定的影响。
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(b)派瓦古菌门 Candidatus Parvarchaeota  
纳米古菌门 Nanoarchaeota  
纳米盐古菌门 Candidatus Nanohaloarchaeota  
水热古菌门 Candidatus Hydrothermarchaeota  
洛基古菌门 Candidatus Lokiarchaeota  
奥丁古菌门 Candidatus Odinarchaeota  
地热古菌门 Candidatus Geothermarchaeota  
维尔斯特拉特古菌门 Candidatus Verstraetearchaeota  
海姆达尔古菌门 Candidatus Heimdallarchaeota  
微小古菌门 Candidatus Micrarchaeota  
高古菌门 Candidatus Altiarchaeota  
神秘古菌门 Candidatus Aenigmarchaeota  
托尔古菌门 Candidatus Thorarchaeota  
沃斯古菌门 Candidatus Woesearchaeota  
科拉古菌门 Candidatus Korarchaeota  
火星古菌门 Candidatus Marsarchaeota  
热质体门 Candidatus Thermoplasmatota  
泉古菌门 Crenarchaeota  
深古菌门 Candidatus Bathyarchaeota  
奇古菌门 Thaumarchaeota  
广古菌门 Euryarchaeota

其他 Others
候选火星古菌门；未被分类菌属 Candidatus Marsarchaeota,unclassified
候选热古菌属 Candidatus Caldarchaeum
候选海姆达尔古菌门；未被分类菌属 Candidatus Heimdallarchaeota,unclassified
候选雷神古菌门；未被分类菌属 Candidatus Thorarchaeota,unclassified
亚硝化侏儒菌目；未被分类菌属 Nitrosopumilales,unclassified
甲烷鬃菌目；未被分类菌属 Methanomassilicoccales,unclassified
甲烷杆菌属 Methanobacterium
甲烷囊菌属 Methanoculleus
甲烷微菌属 Methanocella
热原体目；未被分类菌属 Thermoplasmatales,unclassified
甲烷鬃菌属 Methanomassilicoccus
沃斯古菌门；未被分类菌属 Candidatus Woesearchaeota,unclassified
甲烷八叠球菌属 Methanosarcina
热球菌属 Thermococcus
海神杆菌门；未被分类菌属 Candidatus Poseidoniales,unclassified
科拉古菌门；未被分类菌属 Candidatus Korarchaeota,unclassified
甲烷丝菌属 Methanothrix
候选甲烷氧化古菌属 Candidatus Methanoperedens
亚硝化球菌属 Nitrososphaera
甲烷八叠球菌目；未被分类菌属 Methanosarcinales,unclassified
甲烷规则菌 Methanoregula
热变形菌纲；未被分类菌属 Thermoprotei,unclassified
热原体纲；未被分类菌属 Thermoplasmata,unclassified
泉古菌门；未被分类菌属 Crenarchaeota,unclassified
甲烷杆菌科；未被分类菌属 Methanoregulaceae,unclassified
甲烷微菌纲；未被分类菌属 Methanomicrobiales,unclassified
奇古菌门；未被分类菌属 Thaumarchaeota,unclassified
氨化古菌属 CandidatusNitrosotalea
深古菌门；未被分类菌属 CandidatusBathyarchaeota,unclassified
广古菌门；未被分类菌属 Euryarchaeota,unclassified

 
(a) 门水平上的物种相对丰度 ；(b) 属水平上的物种相对丰度。

(a) relative abundance of species at the phylum level and (b) relative abundance of species at the genus level.

图 2    土壤样品在古菌界的物种相对丰度

Fig. 2    Relative abundance of archaea in soils

 
 

2.3.5   土壤微生物功能预测分析

为探究轮作与未轮作紫云英的土壤微生物群落

在功能分布上的差异，对土壤微生物基因进行功能

预测和 KEGG分析，结果表明（图 3），预测基因主

要富集在碳水化合物代谢（Carbohydrate metabolism）、

能量代谢（Energy metabolism）、氨基酸代谢（Amino
acid metabolism）等 3个通路中。此外，各代谢通路

在 ZY和 ZYCK占比相近，从下往上各通路的占比逐

渐减小。总体来言，轮作紫云英的土壤与对照样品

的微生物基因预测功能丰富，且功能丰度占比变化

不明显，具体有待进一步深入研究。 

2.4    微生物变化与理化性质及作物产量的相关性

作物产量与土壤理化性状的相关系数分析显示

（表 7），水稻产量与有机质含量呈显著负相关；烟

草产量与速效钾呈显著正相关。此外，微生物与土

壤理化性质分析表明，变形菌门与 pH值呈显著负相

关，表明变形菌门在酸性更强的环境中其丰度可能

更高；同时，其与有机质、速效氮和速效磷呈正相

关，但未达到显著性。硝化菌门和全氮含量呈显著

正相关。酸杆菌门和酸杆菌属都与 pH值、速效钾呈

正相关，与有机质呈负相关，但也都未达到显著。

而 Pseudolabrys与 pH值、有机质、速效磷和速效钾

相关性不强。 
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其他 Others  
消化系统疾病 Digestive system diseases  
转运和分解代谢 Transport and catabolism  
癌症概况 Cancer overview  
环境适应 Environmental adaptation  
内分泌和代谢疾病 Endocrine and metabolic diseases  
细胞运动性 Cell motility  
转录 Transcription  
心血管疾病 Cardiovascular diseases  
衰老 Aging  
抗菌药物耐药性 Drug resistance:antimicrobial  
细菌感染性疾病 Infectious disease:bacterial  
内分泌系统 Endocrine system  
类化合物和多酮的代谢 Metabolism of terpenoids and polyketides  
其他次生代谢物的生物合成 Biosynthesis of other secondary metabolites
细胞生长和死亡 Cell growth and death  
多糖的生物合成和代谢 Glycan biosynthesis and metabolism  
复制和修复 Replication and repair  
其他氨基酸的代谢 Metabolism of other amino acids  
外源生物降解和代谢 Xenobiotics biodegradation and metabolism  
折叠、分类和降解 Folding，sorting and degradation
核苷酸代谢 Nucleotide metabolism  
脂质代谢 Lipid metabolism  
细胞群落/原核生物 Cellular community-prokaryotes  
膜转运 Membrane transport  
辅酶和维生素的代谢 Metabolism of cofactors and vitamins  
信号转导 Signal transduction  
翻译 Translation  
氨基酸代谢 Amino acid metabolism  
能量代谢 Energy metabolism  
碳水化合物代谢 Carbohydrate metabolism
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图 3    KEGG 功能预测

Fig. 3    KEGG prediction on functions
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3    讨论与结论

紫云英是我国南方水稻田的主要绿肥，紫云英

翻压并还田提高土壤中营养成分含量，改善土壤理

化性质，提升微生物生长繁殖条件 [21]。研究表明，

紫云英翻压还田同时配施化肥可以增加土壤全氮、

全磷、全钾等，尤其是有机质、速效钾、速效磷含

量，从而提高作物的产量和品质 [29,30]。王慧等 [31] 研

究表明，种植紫云英配合氮肥减施 20%～60%可以

保证水稻稳产，常单娜等研究表明，水稻-紫云英轮

作并减施 20%化肥可以显著增加早稻产量，6年平

均增产率为 10.12%[32]。本研究中，烤烟-水稻-紫云英

轮作田块，在化肥减施情况下，水稻产量仍然明显

高于烤烟-水稻轮作的田块，原因可能是紫云英固氮

作用，增加外源氮投入，提高水稻分蘖成穗，促进

地上部氮营养的吸收和积累，进而提高地上部干物

质积累量，促进营养器官干物质向穗中转移和积

累[31,33]。同时，烤烟-水稻-紫云英轮作的田块与烤烟-
水稻轮作田块的土壤理化性质相比，有机质、全

氮、全钾含量轻微上升，全磷含量变化不显著，速

效氮、速效磷含量显著提高，但速效钾含量明显下

调，原因可能是紫云英具有生物固氮作用，并且能

够吸收土壤中难溶性磷、钾，因此，速效氮、速效

磷有明显提升；但后茬水稻肥料减施，消耗了氮、

磷等元素，出现全氮、全磷含量略上升或变化不显

著的现象[34,35]。

土壤微生物的组成体现了土壤群落结构的复杂

性，土壤微生物对土壤质量变化敏感，能随土壤中

营养物质的改变而呈现相应的改变，是土壤质量变

化的敏感指标 [36]。特别是变形菌门、酸杆菌门、硝

化螺旋菌门等细菌优势菌门 [37]，在碳、氮、硫、磷

等循环中扮演关键角色，例如酸杆菌门下菌种可降

解植物残体、参与碳代谢与光合作用等，硝化螺旋

菌门下菌种能将亚硝酸盐氧化为硝酸盐，还参与土

壤中硫的代谢过程 [38−41]。在本研究中，与烤烟-水稻

轮作模式相比，烤烟-水稻-紫云英轮作模式下的土壤

微生物群落结构发生了明显变化，其中变形菌门和

硝化螺旋菌门的相对丰度上升，而酸杆菌门的相对

丰度下降。这些微生物群落的变化与土壤的理化性

质以及作物的产量均有不同程度的相关性。值得注

意的是，硝化螺旋菌门和硝化螺旋菌属与有机质、

全磷、全钾呈负相关；但与全氮、速效钾呈正相关。

硝化螺旋菌门和硝化螺旋菌属通常与硝化作用（将

铵态氮转化为硝态氮）相关，因此它们可能在低营

养、高 pH的环境中更为活跃[37,38]。同时，轮作紫云

英的田块有机质、全氮、全钾、速效氮、速效磷含量

有一定程度的提高，推测种植并翻压紫云英后导致

微生物优势菌相对丰度的变化从而影响土壤中的碳

氮循环、硝酸盐含量及硫代谢，进而改变土壤中氮、

钾、磷等元素的含量和分布。此外，水稻和烟草的

产量与全氮、速效钾的含量呈强正相关，推测种植紫

云英提升土壤的氮含量，可以有效提高作物的产量。

万水霞研究认为真菌与土壤肥力有密切的关

系，真菌数量可反映土壤的肥力水平 [42]。尽管真菌

与土壤肥力有密切关系，但本研究利用宏基因组学

方法检测到的真菌含量较少且分布不稳定，故在统

计分析中不具有显著意义。这种差异可能与土壤类

型、肥沃程度、耕作方式等多种因素相关，导致本

研究结果与前人研究略有不同。
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