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生物有机肥对马铃薯产量与土壤氮循环作用机制研究
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摘要: 为探讨煤基生物有机肥对滴灌条件下马铃薯产量和土壤理化特性及氮循环相关功能微生物丰度的影响,揭
示煤基生物有机肥对作物产量和土壤氮循环的作用机制,在施用相同化肥基础上,分别增施 0、1 500、3 000、
4 500 kg / hm2(CF、BF1、BF2、BF3 处理)煤基生物有机肥开展田间试验。 结果表明:与 CF 相比,增施煤基生物有机

肥显著增加了植株和块茎干物质积累量,显著提高块茎总产量 5郾 30% ~ 9郾 49% ,且随增施量的增加而增加;显著降

低了土壤 pH 值,增加了有机碳含量。 随有机肥增施量的增加,土壤细菌和真菌丰度呈现减少趋势,但均高于 CF。
增施煤基生物有机肥显著提高了亚硝酸盐还原酶基因(nirS)丰度,对固氮酶基因(nifH)和氨氧化细菌(AOB)的氨

单加氧酶基因(amoA)丰度提高不显著。 土壤有机碳是驱动 nirS 型反硝化菌丰度的重要环境因子。 适宜增施煤基

生物有机肥可以调控土壤细菌和真菌占比,调节土壤氮循环过程,与其他功能基因相比,nirS 基因丰度变化对煤基

生物有机肥的添加更为敏感。 增施煤基生物有机肥有助于提升马铃薯田生产力,以增施 4 500 kg / hm2煤基生物有

机肥最佳。
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Abstract: The effects of coal鄄based bio鄄organic fertilizer on potato yield, soil physical and chemical
properties and abundance of nitrogen鄄cycling microbes under drip irrigation were studied, aiming to reveal
the mechanism of the fertilizer on crop yield and soil nitrogen cycle. A field experiment was conducted
from May to September in 2019, located in Guyang County, Inner Mongolia. Totally 1 500 kg / hm2

(BF1), 3 000 kg / hm2(BF2), 4 500 kg / hm2(BF3) of coal鄄based bio鄄organic fertilizer and no organic
fertilizer ( CF) were applied respectively on the same levels of chemical fertilizations. The chemical
fertilizers were 210 kg / hm2 of nitrogen (N), 150 kg / hm2 of phosphorus (P2 O5 ) and 180 kg / hm2 of
potassium (K2O). The field experiment included four treatments and each treatment was repeated three
times. Plant dry matter accumulation and tuber yield were quantified at potato maturity and harvest
periods, respectively. Samples were collected from 0 ~ 20 cm layer for analysis of physicochemical
properties of soil and abundances of nitrogen cycling microbes before tuber harvesting. The abundances of
bacteria ( 16S rRNA), fungi ( ITS) and nitrogen cycle functional genes ( nirS, ammonia鄄oxidizing
bacteria amoA, nifH) were quantified by quantitative real鄄time PCR techniques. Compared with CF,
increasing the coal鄄based bio鄄organic fertilizer ratio could significantly increase the dry matter
accumulation of plant and tuber. The total tuber yield was increased by 5郾 30% ~9郾 49% with the organic



fertilizer increasing. The soil pH value of organic fertilizer treatments was significantly lower but organic
carbon content was higher than that of CF. The abundance of soil bacteria and fungi was decreased with
the increase of organic fertilizer application, but it was higher than that of CF. The abundance of
microbial genes related to soil nitrogen鄄cycling responded positively to the addition of organic fertilizer.
Furthermore, the gene abundance of nitrite reductase (nirS) was significant, while nitrogenase (nifH)
and ammonia monooxygenase (amoA) of ammonia鄄oxidizing bacteria (AOB) were not significant. The
content of soil organic carbon appeared to be the key factor influencing the abundance of nirS鄄type
denitrifying bacteria. Overall, these results indicated that the proportion of soil bacteria and fungi could
be regulated through proper application of the coal鄄based bio鄄organic fertilizer. Soil nitrogen cycle would
be affected by the coal鄄based bio鄄organic fertilizer. The abundance of nirS gene was more sensitive to the
addition of organic fertilizer than that of other functional genes. The coal鄄based bio鄄organic fertilizer
would help to improve the productivity of potato fields, and the application of 4 500 kg / hm2 had a better
performance.
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0摇 引言

土壤氮循环是土壤生态系统中重要的循环之

一,与其密切相关的氨氧化细菌(Ammonia鄄oxidizing
bacteria, AOB)、 氨 氧 化 古 菌 ( Ammonia鄄oxidizing
archaea, AOA)、反硝化细菌和固氮菌是参与硝化、
反硝化和固氮作用的重要功能微生物,其群落丰度

和结构等因素直接调节氮素在土壤中的转化,影响

作物对氮素的吸收利用[1]。
研究发现,施肥会导致土壤微生物的丰度和结

构发生变化。 有机和无机肥料配合施用已被证明是

提高土壤肥力和维持农作物产量的有效施肥方

式[2]。 施用粪肥、作物秸秆作为有机肥料还田能显

著增加固氮菌、反硝化菌和 AOB 丰度[3 - 6]。 然而,
也有研究发现施用粪肥对反硝化菌丰度无影响,无
机肥与粪肥配施减少固氮菌丰度,而无机肥与秸秆

还田配合对固氮菌丰度无明显影响[4,7 - 9]。 有机肥

料对氮循环相关微生物的丰度产生不同程度的影

响,与土壤理化特性的变化有关。 有机肥料的施入

直接为反硝化菌等异养微生物生长提供碳源,促进

土壤微生物生长[10]。 不同有机肥和无机肥配施量

对氮素形态(铵态氮和硝态氮)的影响直接关系到

硝化作用和反硝化作用底物的浓度,进而对相关微

生物的丰度和功能产生影响[11 - 12]。 当土壤中可利

用的氮能充分满足固氮微生物的需求时,固氮微生

物的活性将会降低,生物固氮作用受到抑制[13]。 此

外,施肥造成的土壤 pH 值变化也是影响微生物变

化的主要因素之一[3,14 - 15]。 因此,氮循环过程相互

关联,受到土壤环境因子驱动,不同的肥料类型及施

用量会对氮循环相关微生物的活性和丰度产生重要

影响,从而影响土壤养分循环。
褐煤具有多孔性和较大的比表面积,具有较高

的有机质和腐殖酸含量,对各种土壤化合物的吸附

作用较强[16],有助于增加土壤有机碳含量、碳氮比

和阳离子交换能力,是有机肥料的基础[17]。 褐煤中

的腐殖酸可以提高马铃薯对含氮化合物的吸收,促
进马铃薯生长和块茎形成。 与粪肥等有机肥料相

比,褐煤稳定性较强,有机质矿化速率有限,短期内

可能对土壤微生物群落丰度和结构影响较小[18]。
土壤养分的供应离不开微生物的参与。 随着生物技

术的发展,出现以褐煤为原料进行微生物发酵生产

的煤基生物有机肥[19 - 20]。 煤基生物有机肥与无机

肥料混施,能否促进肥料本身和土壤养分的缓慢释

放,从而提高肥料利用效率;煤基生物有机肥能否改

善土壤的理化特性和调节土壤氮循环功能微生物,
进而促进马铃薯对氮素的吸收利用,实现产量提升,
值得研究。

目前的研究很少关注生物有机肥联合化肥施

用对作物生长及土壤氮循环微生物的影响。 本研

究拟通过大田试验,利用分子微生物学方法标记

相关功能基因,研究增施煤基生物有机肥对滴灌

马铃薯产量和土壤理化特性以及氮循环相关功能

微生物丰度的影响,揭示煤基生物有机肥对作物

产量和土壤氮循环的作用机制,为土壤科学管理

和提高氮素利用率及制定合理施肥制度提供理论

依据。

1摇 材料与方法

1郾 1摇 试验区概况

试验于 2019 年 5 月 11 日—9 月 10 日在内蒙古

自治区包头市固阳县旧城村(41毅1忆N, 110毅3忆E,海
拔 1 356 m),该地区属于温带大陆性气候,年平均气

温为 4益,年平均降雨量为 300 mm,多年平均 20 cm
蒸发皿蒸发量为 2 270 mm 左右,年日照总时数为

3 130 h,无霜期为 95 ~ 110 d。 该试验地土壤质地为

砂壤土,0 ~ 80 cm 处土层平均干容重为 1郾 35 g / cm3,
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平均田间持水率约为 21郾 67% (体积含水率)。 前茬

作物为马铃薯,耕作层(0 ~ 40 cm)土壤 pH 值 8郾 10,
有机碳质量比 3郾 71 g / kg,全氮质量比 0郾 39 g / kg,全
磷质量比 0郾 61 g / kg,硝态氮质量比 12郾 0 mg / kg,速
效钾质量比 141郾 0 mg / kg。
1郾 2摇 试验设计

试验共计 4 个处理:单施化肥(CF)、化肥增施

1 500 kg / hm2 煤基生物有机肥 ( BF1 )、 化肥增施

3 000 kg / hm2 煤基生物有机肥 ( BF2 )、 化肥增施

4 500 kg / hm2煤基生物有机肥(BF3),每个处理重复 3
次,共计 12 个小区,随机布置。 所用化肥为尿素(含
N 46% )、磷酸二铵(含 N 16% ,P2O5 44% )、硫酸钾

(含K2O 50% ),施用量为 210、150、180 kg / hm2。 煤

基生物有机肥由元泰丰(包头)生物科技有限公司

生产,主要原料为褐煤,其 pH 值为 8郾 48,有机质质

量比为 976 g / kg,全氮质量比为 30郾 9 g / kg,全碳质

量比为 366 g / kg,碳氮比为 11郾 9。
1郾 3摇 农艺措施

试验所用马铃薯品种为克新一号,每个小区种

植 7 垄,垄长 6郾 00 m,垄底宽 0郾 80 m,垄高 0郾 30 m,
一垄单行,株距约为 0郾 25 m,播种深度为 0郾 15 m,种
植密度为 52 500 株 / hm2,所有处理小区均采用黑色

地膜(宽约 0郾 70 m,厚约 0郾 008 mm)覆盖。 马铃薯

于 2019 年 5 月 11 日播种,9 月 10 日收获。 采用滴

灌灌溉,垄的中央、滴头的正下方埋设负压计,陶土

头埋深为 20 cm,土壤水势低于 - 25 kPa 时开始灌

水,每次灌水量取 5 mm[21]。 马铃薯全生育期共灌

水 56 次,灌水总量为 280 mm,各生育期(除 A 外)
灌水量如图 1(图中 A ~ E 分别表示芽条生长期、幼
苗期、块茎形成期、块茎膨大期、成熟期)所示。 有

图 1摇 全生育期累计灌水量

Fig. 1摇 Accumulated irrigation amount in growth period

机肥和全部磷肥、30%氮肥和 30% 钾肥在旋耕起垄

前人工撒施,剩余氮肥和钾肥平均分成 2 份分别在

块茎形成期(6 月 24 日)和块茎膨大期(7 月 20 日)
随水追施。

1郾 4摇 测定项目及方法

1郾 4郾 1摇 作物干物质量及块茎产量

干物质量:块茎成熟期从每个小区随机选取

10 株马铃薯,将植株茎、叶、根和块茎分离并称鲜质

量,植株的茎、叶、根和块茎置于 105益干燥箱中杀

青30 min,然后 80益恒温干燥至质量恒定,再冷却至

室温(20益),分别称量得茎、叶、根和块茎的干物

质量。
块茎产量及分级:收获时每个小区随机取10 株

马铃薯,用电子天平(精度为 0郾 01 g)称量单株块茎

质量和商品薯质量(逸75 g);每个小区选取中间 3
垄称取鲜质量,计算单位面积上块茎总产量。
1郾 4郾 2摇 土壤样品采集

块茎成熟收获前,各小区选取 3 个代表样点采

集 0 ~ 20 cm 深度土样,混合均匀后分成 2 份装入无

菌袋低温保存带回实验室。 一份鲜土 4益保存,用
于测定土壤理化性质;另一份鲜土 - 20益保存,用于

提取土壤 DNA。
1郾 4郾 3摇 土壤理化性质测定

土壤理化性质的测定参照《土壤农业化学分析

方法》 [22] 中的相关方法进行。 土壤 pH 值用土壤

pH 计测定,水土质量比为 5 颐 1;土壤含水率采用干

燥法测定;有机碳含量采用重铬酸钾容量法测定;全
氮、全磷和全钾含量分别采用凯氏定氮法、氢氧化钠

熔融 钼锑抗比色法和氢氧化钠熔融 火焰光度法测

定;2 mol / L 氯化钾溶液浸提土壤后用连续流动分析

仪测定硝态氮和铵态氮含量。
1郾 4郾 4摇 土壤微生物 DNA 提取和功能基因荧光定量

分析

从土样中取 0郾 5 g,通过 PowerSoil DNA 提取试

剂盒(MoBio Laboratories, Carlsbad, CA, 美国)按操

作步骤提取土壤总 DNA。 提取的 DNA 保存在

-20益下备用。 通过琼脂糖凝胶电泳((Bio Rad,
Hercules, CA, 美国)和 ND 2000 型分光光度计

(Thermo Fisher Scientific, Waltham, MA, 美国)检

测所提 DNA 片段大小和质量。 PCR 反应体系为

20 滋L,其中包含 4 滋L 的 5 伊 FastPfu 缓冲液,2 滋L
dNTPs(2郾 5 mmol / L),上下游引物 (5 滋mol / L) 各

0郾 8 滋L, 0郾 4 滋L 的 FastPfu 聚 合 酶 ( Promega,
Fitchburg, WI, 美国)和 10 ng 的 DNA 模板,最后用

双蒸水补齐至 20 滋L。 16S rRNA、ITS、nirS、AOB
amoA 和 nifH 基因荧光实时定量 PCR 分析所用的引

物及反应条件见表 1。 质粒及标准曲线的制备参照

文献[23]。
1郾 5摇 数据分析

采用 Microsoft Excel 2010 对试验数据进行计
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摇 摇 表 1摇 PCR 扩增引物及反应条件

Tab. 1摇 Primers and reaction conditions of PCR analysis

基因 引物 引物序列 反应程序 文献序号

16S rRNA
1369F 5忆鄄CGGTGAATACGTTCYCGG鄄3忆
1492R 5忆鄄GGWTACCTTGTTACGACTT鄄3忆

95益预变性 5 min;95益变性 15 s,55益退火 20 s,
72益延伸 30 s,40 个循环;72益延伸 10 min

[24]

ITS
ITS1F 5忆鄄CTTGGTCATTTAGAGGAAGTAA鄄3忆
ITS2R 5忆鄄GCTGCGTTCTTCATCGATGC鄄3忆

95益预变性 3 min;95益变性 30 s, 55益退火 30 s,
72益延伸 45 s, 30 个循环

[25]

nirS
cd3a F 5忆鄄GTSAACGTSAAGGARACSGG鄄3忆
R3cd R 5忆鄄GASTTCGGRTGSGTCTTGA鄄3忆

95益预变性 5 min;95益变性 45 s, 55益退火 45 s,
72益延伸 45 s, 40 个循环

[26]

AOB
amoA1F 5忆鄄GGGGTTTCTACTGGTGGT鄄3忆
amoA2R 5忆鄄CCCCTCKGSAAAGCCTTCTTC鄄3忆

95益预变性 5 min;95益变性 60 s, 60益退火 60 s,
72益延伸 60 s, 40 个循环

[27]

nifH
nifH F 5忆鄄AAAGGYGGWATCGGYAARTCCACCAC鄄3忆
nifH R 5忆鄄TTGTTSGCSGCRTACATSGCCATCAT鄄3忆

95益预变性 5 min;95益变性 45 s, 55益退火 45 s,
72益延伸 45 s, 40 个循环

[28]

算,Origin 2017 进行绘图,SPSS 20 统计软件进行统

计分析,采用单因素方差分析和 LSD 法分析处理间

显著性差异(P < 0郾 05),相关性分析采用 Pearson
法。

2摇 结果与分析

2郾 1摇 煤基生物有机肥对马铃薯成熟期干物质量和

块茎产量的影响

由图 2(图中不同小写字母表示处理间差异显

著(P < 0郾 05),下同)可知,BF3 处理马铃薯植株干

物质积累总量最大,比 CF 处理多 27郾 11% 。 在块茎

成熟期时,干物质积累量主要集中于块茎,占干物质

积累总量的 62郾 21% ~ 71郾 65% ;其次是茎,占干物

质积累总量的 17郾 56% ~ 25郾 76% ;根和叶干物质积

累量分别占总量的 2郾 31% ~ 2郾 98% 、 8郾 30% ~
9郾 73% 。 煤基生物有机肥对块茎干物质积累量具有

极显著影响(P < 0郾 01),BF3 和 BF2 处理块茎干物

质量分别比 CF 处理多 10郾 37% 、9郾 32% ,BF1 较 CF
处理多 6郾 05% ;BF2 与 BF3 间无显著性差异(P >
0郾 05)。

图 3摇 不同处理对马铃薯单株薯质量、商品薯质量和块茎总产量的影响

Fig. 3摇 Tuber weight per plant, commodity potato weight and yield in responding to different treatments

由图 3 可知,增施煤基生物有机肥处理的产量

均高于单施化肥处理且差异显著(P < 0郾 05),随着

煤基生物有机肥量的增加,单株薯质量、商品薯质量

图 2摇 马铃薯成熟期干物质积累量

Fig. 2摇 Dry matter accumulation at potato maturation stage
摇

和块茎总产量均有不同程度增加。 与 CF 处理相

比,BF3 处理显著提高了单株薯质量、商品薯质量和

块茎总产量,分别增加了 22郾 62%、17郾 73%和 9郾 49%。
就块茎总产量来说,增施 1 500 ~ 4 500 kg / hm2的煤

基生物有机肥,较单施化肥增产幅度为 5郾 30% ~
9郾 49% 。
2郾 2摇 煤基生物有机肥对土壤基本理化性质的影响

不同煤基生物有机肥增施量对 0 ~ 20 cm 土壤

pH 值和有机碳、全氮、全磷、全钾、硝态氮、铵态氮含

量的影响,如表 2 所示。 与 CF 处理相比,BF1、BF2
和 BF3 显著降低了土壤 pH 值,显著增加了有机碳

含量。 增施煤基生物有机肥对土壤全氮、全钾、硝态

氮和铵态氮含量变化没有产生显著差异,但随着增
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摇 摇 表 2摇 不同处理的土壤基本理化性质

Tab. 2摇 Physical and chemical properties of soils under different treatments

处理 含水率 pH 值
有机碳质量比 /

(g·kg - 1)

全氮质量比 /

(g·kg - 1)

全磷质量比 /

(g·kg - 1)

全钾质量比 /

(g·kg - 1)

硝态氮质量比 /

(mg·kg - 1)

铵态氮质量比 /

(mg·kg - 1)
CF (0郾 078 依 0郾 01) a (8郾 17 依 0郾 06) a (5郾 88 依 0郾 22) b (0郾 58 依 0郾 08) a (0郾 99 依 0郾 13) a (14郾 83 依 0郾 24) a (14郾 86 依 1郾 28) a (3郾 95 依 1郾 30) a

BF1 (0郾 079 依 0郾 01) a (8郾 07 依 0郾 06) b (6郾 16 依 0郾 21) a (0郾 57 依 0郾 07) a (0郾 74 依 0郾 09) b (14郾 32 依 0郾 72) a (15郾 76 依 2郾 70) a (3郾 39 依 0郾 49) a

BF2 (0郾 079 依 0郾 01) a (8郾 00 依 0郾 01) b (6郾 96 依 0郾 39) a (0郾 60 依 0郾 06) a (1郾 10 依 0郾 12) a (14郾 40 依 0郾 45) a (15郾 99 依 1郾 69) a (3郾 92 依 0郾 70) a

BF3 (0郾 081 依 0郾 01) a (8郾 07 依 0郾 05) b (6郾 18 依 0郾 30) a (0郾 63 依 0郾 07) a (0郾 60 依 0郾 11) b (14郾 73 依 0郾 03) a (15郾 57 依 1郾 31) a (3郾 77 依 0郾 71) a

摇 摇 注:同列数字后不同小写字母表示差异显著(P < 0郾 05)。

施量的增加,呈现出土壤全氮、硝态氮和铵态氮递增

趋势。
2郾 3摇 煤基生物有机肥对土壤微生物丰度的影响

与单施化肥相比,增施煤基生物有机肥可以使

0 ~ 20 cm 深度土壤细菌和真菌总量增加 26% ~
97% ,其中细菌丰度增加 33% ~ 104% ,真菌丰度增

加 11% ~ 80% (图 4),但无显著差异(P > 0郾 05)。
而随着煤基生物有机肥增施量的增加,土壤细菌和

真菌丰度均呈现减少趋势,但均高于 CF 处理。 各

处理中土壤细菌 /真菌丰度比为 2郾 4 ~ 3郾 3,随生物

有机肥增施量的增加呈现出先降后升的趋势;BF3
处理较 BF2 处理真菌丰度减少 26% ,细菌丰度几乎

不变,致使 BF3 处理土壤细菌 /真菌丰度比提高;而
BF2 处理比 BF1 处理真菌丰度减少 17% ,细菌丰度

减少 31% ,造成 BF2 处理土壤细菌 /真菌丰度比大

为降低,甚至低于 CF 处理。 说明适量增施煤基生

物有机肥可以增加土壤细菌和真菌的丰度,进一步

增施会导致其丰度减少;由于微生物丰度减少的比

例不同,细菌 /真菌丰度比发生变化。

图 5摇 不同处理土壤中 nirS、AOB amoA 和 nifH 基因拷贝数

Fig. 5摇 Copies of nirS, AOB amoA and nifH genes in soil under different treatments

2郾 4摇 煤基生物有机肥对土壤氮循环相关微生物功

能基因丰度的影响

由亚硝酸盐还原酶基因 ( nirS)、氨氧化细菌

(AOB)的氨单加氧酶基因( amoA) 和固氮酶基因

(nifH)丰度测定表明(图 5),试验土壤中 nifH 基因

和 AOB amoA 基因拷贝数高出 nirS 基因拷贝数 1
个数量级,与 CF 处理相比,增施煤基生物有机肥的

0 ~ 20 cm 深度土壤中上述 3 种与氮循环相关的功

能基因丰度均有所提高,但 nifH 基因和 AOB amoA

图 4摇 不同处理土壤中细菌和真菌丰度及细菌 /真菌丰度比

Fig. 4摇 Abundance and ratio of bacteria and fungi in soil
under different treatments

摇
基因在统计学上无显著差异(P > 0郾 05)。 与 CF 处

理相比,对于 nifH 基因和 AOB amoA 基因丰度,以
BF3 处理提高幅度最大,分别达 74% 和 77% ,BF2
处理提高幅度最小,为 29% 和 40% ;对于 nirS 基因

丰度,以 BF2 处理提高幅度最大,为 90% ,BF3 处理

提高幅度最小,为 33% 。 随着煤基生物有机肥增施

量的增加,nifH 基因和 AOB amoA 基因丰度呈现先

减后增,nirS 基因丰度呈现先增后减的趋势。
2郾 5摇 土壤理化性质与氮循环相关微生物功能基因

的相关分析

土壤微生物丰度与土壤基本理化性质的相关分

析(表 3)表明,细菌 16S rRNA、真菌 ITS 和 nifH 基

因丰度与土壤含水率、pH 值、有机碳含量、全氮含

量、硝态氮含量、铵态氮含量均无显著相关性。 除

nirS 基因丰度与有机碳含量呈显著正相关,AOB
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amoA 基因丰度与全氮含量呈显著正相关外,nirS、
AOB amoA 基因丰度与其他土壤理化性质无显著

相关性。

表 3摇 土壤微生物丰度与土壤基本理化性质的相关系数

Tab. 3摇 Correlation coefficients between soil microbial
abundances and physical and chemical properties of soil

摇 摇 项目 细菌 真菌 nifH nirS AOB amoA
含水率 0郾 258 - 0郾 433 0郾 174 0郾 507 0郾 187
pH 值 - 0郾 084 - 0郾 266 - 0郾 224 - 0郾 256 - 0郾 328
有机碳含量 0郾 424 - 0郾 043 0郾 454 0郾 682* 0郾 476
全氮含量 0郾 241 - 0郾 034 0郾 389 0郾 360 0郾 706*

硝态氮含量 0郾 415 - 0郾 141 0郾 416 0郾 443 0郾 478
铵态氮含量 - 0郾 267 0郾 245 - 0郾 063 - 0郾 229 - 0郾 164

摇 摇 注:*表示差异显著(P < 0郾 05)。

3摇 讨论

3郾 1摇 煤基生物有机肥对马铃薯干物质积累和产量

的影响

有机肥含有丰富的有机质和多种营养元素,生
物有机肥还含有特定功能的微生物,可以活化土壤

中矿物固定的养分[29]。 许多研究表明无机肥有机

肥合理配施可以培肥土壤,提高肥料的利用率,促进

植株生长,增加作物产量[30 - 32]。 干物质积累量是马

铃薯产量形成的基础,块茎膨大期大量物质由叶、茎
向块茎转移,才能获得高产[33]。 本研究结果表明,
增施煤基生物有机肥对马铃薯成熟期干物质积累量

具有显著影响。 与单施化肥相比,增施煤基生物有

机肥马铃薯成熟期植株干物质积累总量多 17郾 94% ~
27郾 11% ,块茎干物质量多 6郾 05% ~ 10郾 37% ,均表

现为 4 500 kg / hm2生物有机肥处理最多;就单株薯

质量、商品薯质量和产量而言,增施 4 500 kg / hm2生

物有机肥最优,分别比单施化肥处理增加 22郾 62% 、
17郾 73%和 9郾 49% 。 这是由于研究所用生物有机肥

是由褐煤经过微生物技术生产而来,其本身有机质

丰富,施入土壤后直接增加了土壤有机质含量,同时

生物有机肥中微生物产生的有机酸可以释放土壤所

固定的养分,为作物生长和产量提高提供了物质基

础。 此外,褐煤对 NH +
4 具有吸附作用,可能导致其

在根区滞留时间更长,从而提高马铃薯对氮素的吸

收,促进产量增加[34]。
3郾 2摇 煤基生物有机肥对土壤微生物丰度的影响

土壤微生物在一定程度上能反映土壤肥力水

平,土壤细菌丰度高,表明土壤性质和水肥条件好,
可以作为评价土壤健康的指标[35]。 倪雷[36] 研究发

现,作物生育时期是影响土壤细菌丰度变化的首要

因素,施加有机肥后增加了细菌丰度,而自小麦拔节

期后丰度递减且无显著差异。 本研究结果与之相

似,增施煤基生物有机肥较单施化肥不同程度增加

了土壤细菌和真菌丰度,但无显著差异。 一方面由

于施加有机肥带入了有机质和碳源,促进了土壤团

粒结构形成,进而促进微生物生命活动和生长繁殖,
细菌和真菌丰度增加[37];另一方面可能是作物生育

期内气候变化和产生的根系分泌物导致成熟期各处

理土壤细菌和真菌丰度无显著差异。 随着煤基生物

有机肥施用量的增加,土壤中细菌和真菌丰度均呈

现减少趋势,这可能是由于煤基生物有机肥本身含

有大量腐殖酸、大中小分子系列有机物和有益活性

菌,这些组分均可加剧微生物活动,造成微生物间相

互争夺养分,优势群体逐渐占主导地位,抑制其他种

群繁殖,并充当关键物种(Keystone species),起到稳

定微生物生态平衡的作用[38]。 其次,褐煤在碱性土

壤中可能释放出一些化合物,如酚类、邻苯二甲酸

盐、多芳香烃、苯类和脂肪族化合物等,其中一些对

细胞代谢有毒害作用[18]。 这也是随着煤基生物有

机肥施用量增加,微生物生长受到抑制的原因之一。
本研究中,增施 4 500 kg / hm2和 1 500 kg / hm2煤

基生物有机肥土壤细菌 /真菌丰度比高于单施化肥,
而增施 3 000 kg / hm2 煤基生物有机肥土壤细菌 /真
菌丰度比低于单施化肥,说明土壤微生物区系可以

通过施用生物有机肥进行调控,适宜的有机肥施用

量对细菌 /真菌丰度比有增加趋势。 然而增施该种

煤基生物有机肥对土壤微生物区系的调控规律仍需

进一步研究。
3郾 3摇 煤基生物有机肥对土壤理化性质和氮循环功

能基因的影响

增施煤基生物有机肥对土壤 pH 值和有机碳含

量影响显著。 增施煤基生物有机肥后土壤有机碳含

量增加了 4郾 8% ~ 18郾 4% ,这与肥料本身碳含量丰

富密切相关;土壤 pH 值降低了 0郾 10 ~ 0郾 17,这可能

是由于在有机肥分解过程中有机酸和 CO2释放到土

壤中所致[39]。
本研究利用 PCR 技术定量检测了 nirS、AOB

amoA 和 nifH 3 个关键氮循环功能基因,以研究增施

煤基生物有机肥对参与反硝化作用、硝化作用和固

氮作用微生物的影响。 土壤 pH 值、有机碳含量、氮
含量等理化性质是影响氮循环的重要环境因子。 先

前的研究表明 pH 值是决定土壤微生物丰度与群落

的最主要因素[3,14,40],而本研究中土壤 pH 值与氮循

环相关微生物丰度无显著相关关系,说明增施煤基

生物有机肥虽然显著降低了土壤 pH 值,但未能改

变土壤酸碱度对微生物丰度变化产生影响。
本研究结果表明,与单施化肥相比,增施有机肥
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显著提高了 nirS 型反硝化菌丰度,这与大多数研究

结果一致[41 - 42]。 相关分析发现,nirS 基因拷贝数与

土壤有机碳含量显著正相关,说明有机碳是影响反

硝化菌丰度的一个重要因素。 本研究中煤基生物有

机肥促进反硝化菌生长,可能原因是:淤增施煤基生

物有机肥显著提高土壤有机碳含量,为异养的反硝

化菌生长提供了丰富的碳源[10]。 于增施生物有机

肥带来了大量微生物,微生物活性较高,耗氧量增加

可能导致某些土壤区域产生缺氧,为反硝化菌生长

创造了合适的环境条件。 而 BF3 处理较 BF2 和

BF1 处理 nirS 基因拷贝数有所减少,这可能是由于

BF3 处理根系生长旺盛,植物氮素吸收量增加,土壤

中可供反硝化作用的底物减少,限制了反硝化菌的

丰度[43]。 此外,NO -
3 鄄N 作为反硝化过程的电子受

体和反硝化菌生长的底物,是影响反硝化菌丰度的

重要因素之一[11]。 YANG 等[44] 研究发现在碱性土

壤中 nirS 基因拷贝数与全氮含量和 NO -
3 鄄N 含量呈

正相关,而在本研究未发现存在显著相关关系,可能

的原因是增施煤基生物有机肥并未对土壤氮含量产

生显著影响。 本研究中,土壤有机碳含量是引起

nirS 型反硝化菌丰度变化的主要原因。
作为氨氧化作用的主要承担者,AOB 在土壤氮

循环中起到重要作用。 先前有研究表明,肥料类型

显著影响 AOB 丰度[45],而本研究结果表明,增施煤

基生物有机肥对 AOB amoA 基因拷贝数增加不显

著。 AOB 是一类化能自养型微生物,一般不以有机

碳为能源生长。 因此,本研究中土壤有机碳含量增

加没有导致 AOB 丰度显著提高。 据报道,氨氧化作

用的底物———氨的可利用性是氨氧化微生物生长的

重要原因,无机氮作为能源物质,AOB 的生长易受

到其影响[12,40]。 本研究中,AOB amoA 基因拷贝数

与土壤全氮含量呈显著正相关,则进一步说明了氮

素对 AOB 生长的重要性。
研究表明大多数土壤都具有固氮能力[46 - 47],本

研究中土壤的 nifH 基因丰度与倪雷[36]、 ZHAO
等[32]报道的结果相近。 自生固氮菌适合生活在低

氮土壤中,而较高水平的氮会使固氮能力降低,nifH
基因丰度会随施氮量增加而降低[48 - 49]。 另有研究

表明,NH +
4 的存在通常会抑制固氮酶表达[14]。 大

多数参与固氮作用的固氮菌是异养或兼养型微生

物,nifH 基因丰度与土壤有机碳含量呈正相关,可以

通过提高土壤碳氮比或增加外源有机物质来促进固

氮微生物活性[15]。 而本研究在相同化肥施用量上

增施煤基生物有机肥发现,nifH 基因拷贝数没有显

著增加,这与 SUN 等[2]无机肥添加粪肥的试验结果

不一致。 这可能是由于本试验中氮肥输入量较高致

使土壤 NH +
4 增加,对固氮菌的抑制作用抵消了有机

碳的促进作用。
3郾 4摇 土壤氮循环特征与马铃薯增产机制

本试验表明,短期内增施煤基生物有机肥对土

壤微生物及氮循环功能基因丰度影响有限,但在一

定程度上可以提高马铃薯产量。 与单施化肥相比,
增施煤基生物有机肥通过显著增加土壤有机碳含

量,促进 nirS 基因丰度增长,增强反硝化作用强度,
而硝化作用和固氮作用几乎不受影响。 在不同增施

梯度下,BF2 处理 nirS 基因丰度最高,AOB amoA
基因丰度最低,反硝化作用有所增强,可能产生更多

的土壤氮损失。 煤基生物有机肥增施量不同诱导土

壤性质变化,导致土壤硝化和反硝化细菌基因丰度

变化,最终影响产量。 与单施化肥相比,增施煤基生

物有机肥不同程度地提高 nirS 和 AOB amoA 基因

表达量,进而协调硝化和反硝化过程,使土壤 NH +
4 鄄N

和 NO -
3 鄄N 维持在一定比例,以满足马铃薯生长需

求,这可能是造成产量增加的原因之一。 其次,褐煤

中含有多种活性官能团,使其具备一定的阳离子交

换能力,对 NH +
4 吸附作用强,从而提高马铃薯对根

区土壤氮素的利用,促进产量增加[34]。

4摇 结论

(1)增施煤基生物有机肥可以调节土壤氮循环

过程,增加土壤有机质和有效养分,显著提高马铃薯

成熟期干物质积累量,显著提高单株薯质量、商品薯

质量和块茎总产量,以增施 4 500 kg / hm2 煤基生物

有机肥最佳。
(2)增施煤基生物有机肥较单施化肥不同程度

增加了土壤细菌和真菌丰度,而随增施量增加,土壤

细菌和真菌丰度均呈现出减少趋势,但无显著差异;
适宜的生物有机肥增施量对细菌 /真菌丰度比有增

加趋势。
(3)增施煤基生物有机肥能显著降低土壤 pH

值,提高有机碳含量和 nirS 型反硝化菌丰度,而对

AOB 和固氮菌丰度影响不显著。 相关性分析表明,
nirS 基因拷贝数与土壤有机碳含量显著正相关,
AOB amoA 基因拷贝数与土壤全氮含量显著正相

关,土壤有机碳是驱动 nirS 型反硝化菌丰度的重要

环境因子。
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