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摘 要:[目的]红壤是我国南方典型的地带性土壤,有机替代是改善红壤理化性质的重要途径。为探究不

同有机替代方式和团聚化过程对红壤微型动物群落的影响。[方法]采集单施无机氮磷钾(NPK)肥(I)、

NPK+花生秸秆(IPS)、NPK+水稻秸秆(IRS)、NPK+萝卜菜(IR)和NPK+猪粪(IPM)5种长期施肥处理

土壤,对土壤进行团聚体分级,利用高通量测序测定团聚体中微型动物群落。[结果]与I相比,IPM和IRS
显著提高土壤有机质质量分数,而IPS和IR的影响相对较小。IPM 还显著提高土壤pH、总氮和速效磷

质量分数。有机替代对土壤微型动物多样性无显著影响,但显著影响其群落结构。线虫是旱地红壤质

量分数最丰富的土壤微型动物,在I处理中的相对丰度为93.0%,IPM和IRS分别显著降低其相对丰度至

62.2%和70.0%,而IPS和IR的影响较小。团聚体粒径显著影响土壤微型动物Shannon和Chao1指数,

53~250、<53μm团聚体的多样性指数显著高于250~2000、>2000μm团聚体,表明粒径越小越有利于

提高土壤微型动物多样性。团聚体粒径同样显著影响土壤微型动物群落结构,但其影响程度弱于有机替

代。[结论]有机替代和团聚体粒径均可显著影响土壤微型动物群落,猪粪和水稻秸秆的影响效果大于花

生秸秆和萝卜菜,而团聚化过程降低红壤微型动物多样性。
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Abstract:[Objective]RedsoilisatypicalsoilinSouthernChina,andorganicsubstitutionisanimportant
waytoimprovethephysicochemicalpropertiesofredsoil.Thisstudyaimedtoexploretheeffectsofdifferent
organicsubstitutionmaterialsandaggregationonthemicrofaunacommunitiesinaredsoil.[Methods]Soil
samplesfromfivelong-termfertilizationtreatmentswerecollected,includingapplicationofinorganic
nitrogen,phosphorus,andpotassium (NPK)fertilizeralone(I),NPK+peanutstraw (IPS),NPK+rice
straw(IRS),NPK+radish(IR)andNPK+pigmanure(IPM).Soilaggregateswerefractionated,andhigh-
throughputsequencingwasusedtodeterminethemicrofaunacommunitieswithintheaggregates.[Results]

ComparedtoI,IPMandIRSsignificantlyincreasedsoilorganicmattercontent,whileIPSandIRhad
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relativelysmallereffects;IPMalsosignificantlyincreasedsoilpH,totalnitrogen,andavailablephosphorus
content.Organicsubstitutionhadnosignificanteffectonthediversityofsoilmicrofaunabutsignificantly
influencedtheircommunitystructure.Nematodeswerethemostabundantsoilmicrofaunainuplandredsoil,

witharelativeabundanceof93.0%inI;IPMandIRSsignificantlyreducedtheirrelativeabundanceto62.2%
and70.0%,respectively,whileIPSandIRhadsmallereffects.Aggregatesizesignificantlyaffectedthe
ShannonandChao1indicesofsoilmicrofauna,withthediversityindicesofthe53—250μmand<53μm
aggregatessignificantlyhigherthanthoseofthe250—2000μmand>2000μmaggregates,indicatingthat
smallerparticlesizeswere moreconducivetoincreasingsoilmicrofaunadiversity.Aggregatesizealso
significantlyaffectedsoilmicrofaunacommunitystructure,butitsimpactwasweakerthanthatoforganic
substitution.[Conclusion]Bothorganicsubstitutionandaggregatesizecouldsignificantlyaffectsoil
microfaunacommunities,withpigmanureandricestrawhavinggreatereffectsthanpeanutstrawandradish.
Theaggregationprocessreducedmicrofaunadiversityinredsoil.
Keywords:organicfertilizer;acidicsoil;aggregates;soilfauna
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  红壤是热带和亚热带地区重要的土壤资源,因风

化和淋溶而面临着水土流失、土壤酸化、肥力低下等

问题[1]。不合理使用化肥加剧红壤质量的恶化。有

研究[2-3]发现,使用有机肥替代部分化肥能够增加土

壤有机质,缓解土壤酸化,同时提高作物产量,是农业

土壤可持续发展的重要途径。然而,不同有机肥替代

效果不一,对土壤健康的影响不同,有待进一步筛选

优化。有机替代对旱地红壤动物群落的影响尚不明

确,制约有机替代效果的整体评估。
土壤动物是土壤健康的指示生物。其中,土壤微

型动物(<2mm)占据土壤微食物网的主要部分[4]。
其能直接或间接参与养分分解,并以运动的方式改变

土壤孔隙大小[5],还能通过捕食与被捕食调节土壤微

食物网促进物质循环与能量流动,在红壤生态系统中

具有不可或缺的作用[4]。与自然生态系统相比,在农

田、人工林等受人为因素影响较大的生态系统中,土
壤动物对施肥响应更加强烈。有关施肥对土壤动物

群落影响的全球 Meta分析研究[6]表明,施用有机肥

使土壤动物丰度上升56.3%,但对土壤动物多样性无

显著影响。仅施无机肥则引起毒害作用和盐度效应,
导致土壤干燥或酸化,从而降低土壤动物丰度[7]。然

而,目前有机替代对旱地红壤微型动物群落的影响研

究仍较为匮乏,有待进一步研究。
有机替代除增加土壤养分外,还具有促进团聚

化、增加大团聚体的质量比例、提高各粒级团聚体有

机碳质量分数等作用[8-9]。受团聚体内土壤养分、氧
气扩散和孔隙大小的影响,不同粒级团聚体内土壤微

型动物群落结构或有不同[10-11]。施肥和团聚体大小

均显著影响土壤微生物群落结构,但二者及其交互作

用对土壤微型动物群落结构的影响尚不清楚。有研

究[12]发现,有机替代改变土壤线虫群落结构,而团聚

体大小对线虫群落无显著影响。尽管如此,由于相关

研究较少,该结论仍有待进一步验证。深入探究有机

替代和团聚化过程对土壤微型动物群落的影响对农

田土壤的可持续发展至关重要。
基于此,依托中国科学院鹰潭红壤生态试验站长

期有机替代的样地开展试验,利用花生秸秆、水稻秸

秆、萝卜菜、猪粪替代30.0%的化学氮肥[13],并与单施

无机氮磷钾(NPK)肥进行比较。同时,利用湿筛法筛

分土壤团聚体,对团聚体中土壤微型动物进行高通量

测序,旨在阐明有机替代和团聚化过程及其交互作用

对红壤微型动物群落的影响,对不同有机物料替代效

果进行评估,为农业可持续发展提供一定的理论依据。

1 材料与方法

1.1 试验区概况

试验样地位于江西省鹰潭市中国科学院鹰潭红壤

生态试验站(28°15'20″N,116°55'30″E)。长期有机替代的

试验地建于1988年4月。该地区气候类型为亚热带季

风气候,年平均降水量为1795mm,年平均气温为17.6
℃。土壤是由第四纪红色黏土发育而成的典型红壤,美
国农业部分类为老成土。土壤黏粒、粉粒和砂粒体积分

数分别为41.2%、33.2%、25.6%。夏季花生单作,冬季休

耕,每年花生播种日期在4月10日左右,作物间距为20
cm,行间距为30cm,每孔播种2颗花生种子。

1.2 试验设计与土壤样品采集

采用随机区组法设置5个处理,3个重复,共15
块样地。每块样地面积为36.4m2,样地间有深度为

100cm 的混凝土墙分隔。设置单施无机 NPK 肥

(I)、NPK+花生秸秆(IPS)、NPK+水稻秸秆(IRS)、
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NPK+萝卜菜(IR)和 NPK+猪粪(IPM)5种施肥处

理。其中,I处理中,化肥的年施用量为120kg/hm2 的

尿素、30kg/hm2 的钙镁磷酸盐、90kg/hm2 的氯化

钾。在IPS、IRS、IR和IPM处理中,有机肥替代量为

30.0%的氮肥[13],通过调整无机磷和钾肥施用量,
使所有处理施加N、P和K总量保持一致。猪粪在施

用前进行3个月的堆腐处理,施肥时,无机肥和有

机肥被均匀地施在土壤表面,并在播种前翻耕到犁过

的土壤中。
样品采集于2014年12月13日,使用直径10cm的

土钻收集0~20cm土层,每块样地随机取10份土芯充

分混匀作为1个样品,样品保存在低温恒温箱中运输

至实验室。使用钳子去除可见石块与有机碎屑,将土壤

样品沿自然断裂点轻轻掰开,用8mm筛将样品过筛并

充分混合,分为2份子样品。1份风干用于测定土壤理

化性质;一份使用湿筛法对土壤团聚体进行分离。土

壤团聚体共分成4种粒径大小,由大至小分别为大团聚

体(>2000μm)、小团聚体(250~2000μm)、微团聚体

(53~250μm)和粉砂黏粒(<53μm)
[14]。

利用风干土测定土壤有机质(SOM)、总氮(TN)、
速效磷(AP)和pH,并用新鲜土壤样品分析铵态氮

(NH4+-N)和硝态氮(NO3--N)质量分数[15]。土壤理化

性质的测定方法参照LIN等[13],SOM使用重铬酸钾氧

化法测定,TN采用微量凯氏定氮法测定,AP采用0.012
5mol/L硫酸和0.05mol/L盐酸提取,钼蓝比色法测定,

pH使用pH 计在土水比1∶5(m/V)条件下测定,

NH4+-N和NO3--N使用2mol/LKCl溶液浸提,连续

流动分析仪(San++,Skalar,Holland)测定。

1.3 DNA提取和高通量测序

称取各样品的4种团聚体土壤10g,使用冷冻干

燥器将土壤冻干48h确保土壤彻底干燥。称取0.5
g冻干土壤于裂解介质管中,使用FastDNASpinKit
forSoil(MPBiomedicals,CA,美国)提取DNA,并
使用 PowerCleanDNA Clean-up试 剂 盒(Mobio,

CA,美国)进行纯化。通过凝胶电泳(0.8%琼脂糖)
和NanoDrop分光光度计(NanoDropTechnologies,

Wilmington,美国)评估提取DNA的质量和浓度,随
后将提取的DNA储存在-80℃下备用。

使用引物F-TAR-euk454FWD1/R-TAR-eukREV3
扩增DNA样品的真核18SrRNA[16]。PCR扩增后经

过纯化、定量、混合、建库后,由上海美吉生物医药科

技有限公司在IlluminaMiseq平台上测序。原始序

列已上传至 DDBJ数据库,序列号为 DRA015720。
原始序列通过FLASH软件(1.2.7版)进行拼接,然
后使用QIIME软件对序列进行质量控制[17]。丢弃

核苷酸不明确、引物不正确、质量分数<20的低质量

序列,鉴定并去除嵌合体,共获得2261000条高质量

序列,每个样品的序列数为33290~59372条之间。
将每个样品的序列抽平至33290条后进行后续分

析。使用UPARSE算法[18],以97.0%的相似性将所

得的高质量序列聚类为操作分类单元(OTU),共获

得3930个OTU。使用原生生物核糖体参考(Protist
RibosomalReference,PR2)数据库(版本4.14.0)对

OTU的代表性序列进行注释,根据已有研究[19]过滤

掉真菌、植物和原生生物的序列,挑选并获得土壤微

型动 物(Metazoan)序 列[20]。最 后 共 获 得 149 个

OTU,分别隶属软体动物门(Mollusca)、脊椎动物门

(Craniata)、扁形动物门(Platyhelminthes)、环节动物

门(Annelida)、轮虫动物门(Rotifera)、缓步动物门

(Tardigrada)、节肢动物门(Arthropoda)、线虫动物

门(Nematoda)8个门。

1.4 数据分析与统计

采用Excel、SPSS26.0、R4.3.1和 Origin2021
软件处理数据。采用Excel软件记录和整理数据,采
用SPSS26.0软件进行数据统计分析,在分析前进行

数据的正态分布和方差齐性检验。采用单因素方差

分析(one-wayANOVA)、Duncan法(p<0.05)比较不

同处理间土壤理化性质、Shannon指数和Chao1指数

的差异。图表中的所有数据均为平均值±标准误。使

用R4.3.1软件“vegan”包alpha_diversity函数计算土

壤动 物 群 落α 多 样 性 的 Shannon和 Chao1指 数。

Shannon指数和Chao1指数的箱线图和土壤微型动物

相对丰度的百分比堆叠图均采用Origin2021软件进

行绘图。利用R4.3.1软件“vegan”包metaMDS 和a-
donis函数进行非度量多维尺度分析(NMDS)和非参数

多元方差分析(ADONIS),并使用ggplot2数据包进行

绘图、AdobeIllustrator2021软件进行小修。

2 结果与分析

2.1 长期有机替代对土壤理化性质的影响

由表1可知,长期有机替代对土壤基本理化性质

的影响。I处理的土壤pH为5.20,施用作物残留物

替代化肥对土壤pH无显著影响,但猪粪替代化肥显

著提高土壤pH至5.58。有机替代整体上增加土壤

有机质和总氮质量分数。其中,与I处理相比,IRS
和IPM显著提高土壤有机质质量分数,增幅分别为

10.7%和27.5%。IPS、IRS、IR和IPM均显著增加土

壤中总氮质量分数,增幅分别为11.4%、17.1%、17.1%
和21.4%。IPM显著增加速效磷质量分数,使其由I
处理的15.00升高至156.73mg/kg。
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表1 长期有机替代对土壤理化性质的影响

Table1 Effectsoflong-termorganicfertilizersubstitutiononsoilphysiochemicalproperties

处理 pH
SOM/

(g·kg-1)
TN/

(g·kg-1)
AP/

(mg·kg-1)
NH4+-N/

(mg·kg-1)
NO3--N/

(mg·kg-1)
I 5.20±0.01b 6.44±0.26c 0.70±0.01c 15.00±3.12b 0.66±0.04a 8.60±0.77a
IPS 5.13±0.03b 6.62±0.06bc 0.78±0.02b 10.30±0.95b 0.69±0.10a 8.71±0.60a
IRS 5.16±0.02b 7.13±0.28b 0.82±0.02ab 10.78±0.52b 0.41±0.13ab 8.66±0.08a
IR 5.17±0.02b 6.76±0.29bc 0.82±0.01ab 11.63±0.72b 0.25±0.07b 11.56±0.24a
IPM 5.58±0.02a 8.21±0.20a 0.85±0.02a 156.73±8.85a 0.49±0.03ab 9.56±0.50a

  注:同列不同字母表示不同处理间差异显著(p<0.05)。

2.2 有机替代和团聚化对土壤微型动物α 多样性指

数的影响

长期有机替代对土壤微型动物α多样性的影响较

小(图1)。与I处理相比,长期有机替代对Shannon和

Chao1指数均无显著影响,但长期施肥使IPM的土壤微

型动物Shannon指数显著高于IPS和IRS。土壤团聚化

显著影响土壤微型动物α多样性,主要表现为不同团聚

体中,<53、53~250μm的Shannon指数和Chao1指数

均显著高于250~2000、>2000μm。其中,<53μm的

Chao1指数显著高于53~250μm。

  注:箱体上方不同小写字母表示差异显著(p<0.05);框中的横线表示中位数,框底部和顶部分别代表下四分位数和上四分位数,在框上方和

下方延伸的线和方点表示异常值。

图1 长期有机替代和团聚化对土壤微型动物Shannon指数和Chao1指数的影响

Fig.1 Effectsoflong-termorganicsubstitutionandaggregationonShannonindexandChao1indexofsoilmicrofauna

2.3 有机替代和团聚化对土壤微型动物群落结构的

影响

与团聚化相比,有机替代对土壤微型动物群落

结构的影响更显著(图2)。NMDS和ADONIS分析

发现,有机替代对土壤微型动物群落结构解释度为

14.3%(p<0.01),团聚化解释度为7.8%(p<0.05),
二者交互作用的解释度为19.1%(p>0.05)。

长期有机替代改变土壤微型动物的相对丰度(图
3)。与I处理相比,有机替代提高节肢动物、扁形动物和

缓步动物的相对丰度。其中,IRS与IPM 使环节动

物相对丰度由3.2%分别上升至8.3%、10.3%,使节

肢动物相对丰度由0.3%分别上升至12.0%、7.7%,

使线虫动物的相对丰度分别降低24.8%、33.1%。

IPM使轮虫动物相对丰度由2.0%上升至12.8%。与其

他有机替代相比,IPM对环节动物、轮虫动物、软体动

物相对丰度提升的幅度更大。
团聚化改变土壤微型动物的相对丰度(图4)。

轮虫动物、环节动物、扁形动物和软体动物相对丰度

随团聚体减小而呈先上升后下降趋势,在250~2000

μm达到最高。其中,与>2000μm相比,轮虫动物

相对丰度在250~2000、53~250、<53μm团聚体中

均有所上升,分别由>2000μm团聚体中的1.4%上

升至7.0%、3.2%、5.0%。线虫动物相对丰度随团聚

体减小先下降后上升。节肢动物和缓步动物仅在
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53~250μm团聚体中具有较高的相对丰度,分别为

8.0%和7.7%。

图2 长期有机替代和团聚化对土壤微型动物群落的非

度量多维尺度分析(NMDS)

Fig.2 Non-metricmultidimensionalscaling(NMDS)of
long-termorganicsubstitutionandaggregationon
soilmicrofaunacommunities

图3 长期有机替代对土壤微型动物门水平相对丰度的影响

Fig.3 Effectsoflong-termorganicsubstitutionontherelative

abundanceofsoilmicrofaunaatthephylumlevel

3 讨 论
线虫是旱地红壤中最丰富的微型动物,其次为环

节动物和节肢动物,与 WU等[21]的研究结果相同。本

研究表明,与I处理相比,有机替代能够增加除线虫外

微型动物的相对丰度,但对土壤微型动物多样性影响

较小。其中,IPM和IRS对环节动物和节肢动物相对

丰度提升幅度更大。环节动物对有机替代的响应程度

为IPM>IRS>IPS>IR,节肢动物对有机替代的响应

程度为IRS>IPM>IPS>IR。与I处理相比,IPM和

IRS土壤有机质质量分数显著增加,并高于IPS和IR,
表明土壤有机质增加可能是环节动物和节肢动物相

对丰度增加的原因之一[6]。土壤有机质的增加缓解

土壤酸化,与其他处理相比,IPM 和IRS具有更高的

pH,缓解土壤酸化可能更有利于土壤环节和节肢动

物生存[22]。同时,土壤有机质直接或间接增加土壤

微型动物的食物来源,使更多物质和能量流入微食物

网,可能通过土壤微食物网的级联效应对土壤微型动

物相对丰度进行调控[4]。与其他处理相比,IPM 和

IRS大幅降低线虫的相对丰度。已有研究[12]表明,
有机替代能增加土壤线虫丰度。因此,本研究中,线
虫相对丰度的降低可能是其他土壤微型动物在有机

替代处理中数量增长速度更快所致,如环节动物和节

肢动物在IPM 和IRS中相对丰度升高,表明其可能

具有更高的环境资源利用率。尽管软体动物、扁形动

物和缓步动物的相对丰度对有机替代的响应程度相

对较小,其仍可能通过取食土壤有机质或捕食土壤中

其他微型动物,增加其在土壤中的数量。然而,该结

论仍有待进一步的研究加以阐明。

图4团聚化对土壤微型动物门水平相对丰度的影响

Fig.4 Effectsofaggregationontherelativeabundanceof
soilmicrofaunaatthephylumlevel

与其他处理相比,IPM具有更高的轮虫动物、环节

动物和软体动物相对丰度。可能与IPM具有更高的有

机质、速效磷质量分数和pH有关。磷是生态系统常见

的限制性元素,对作物生长、土壤动物生存繁衍起重要

作用。在IPM中,土壤微型动物可能通过取食土壤有机

质或作物根系、凋落物等获得磷元素,在适宜的 N∶P
比下缓解磷限制[23]。有研究[12]表明,猪粪替代化肥

可高效增加土壤线虫数量,而土壤线虫相对丰度在

IPM 中大幅降低,表明其他土壤微型动物数量的增

幅可能更大。因此,与其他有机物料相比,猪粪替代

化肥更能促进土壤微型动物的生长繁殖,在红壤中使

用猪粪替代化肥可能更有利于农业可持续发展。
团聚体可通过调节食物来源、氧气体积分数、可

活动空间和其他土壤生物影响土壤微型动物多样性

和群落结构。本研究发现,微团聚体和粉砂黏粒的土

壤微型动物多样性显著高于大团聚体和小团聚体,表
明团聚体粒径越小越有利于提高微型土壤动物多样

性。原因可能是大团聚体内部的含氧量显著低于粒

径较小的团聚体[24],可能直接不利于土壤微型动物
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的生存,因为大多数土壤动物的生命活动需要氧气。
再者,大团聚体内部缺氧可能导致大量的真菌和好氧

细菌死亡[9],减少部分专食性土壤微型动物的食物来

源,从而降低其多样性。另外,由于微型土壤动物的

体型远大于细菌和真菌等微生物,大团聚体的形成可

将微生物包裹其中,从而减少微型土壤动物的食物来

源,降低土壤微型动物的多样性[25]。
综上,有机替代总体上能改善土壤微型动物群落

结构,在门水平提高部分土壤微型动物相对丰度,降
低土壤线虫相对丰度。但有机替代增加大团聚体质

量比例,加速土壤团聚化过程[8-9]。尽管本研究表明,
有机替代对土壤微型动物多样性无显著影响,但其可

能通过调节团聚化过程影响不同团聚体中土壤微型

动物多样性。

4 结 论

1)长期有机替代对土壤微型动物多样性无显著

影响,但改变群落结构,粪肥和水稻秸秆对微型动物

群落结构的影响大于花生秸秆和萝卜菜。

2)团聚化过程显著影响土壤微型动物Shannon
指数和Chao1指数,微团聚体和粉砂黏粒的多样性

显著高于大团聚体和小团聚体。

3)线虫是旱地红壤最丰富的土壤微型动物,但粪

肥和水稻秸秆替代化肥显著降低其相对丰度。因此,
在农业生产中应根据实际情况合理选择有机物料种

类进行有机替代,粪肥和水稻秸秆比花生秸秆和萝卜

菜更有效地改变微型动物群落结构,可能更有利于生

物多样性维持和农业可持续发展。
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