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地表覆盖对渭北旱作苹果园土壤细菌群落结构及多样性的影响
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摘要:【目的】 以渭北旱作苹果园 ４ 种覆盖模式为研究对象ꎬ探索了不同覆盖措施对土壤细菌群落结构及多

样性的影响ꎮ 【方法】 应用变性梯度凝胶电泳(ＰＣＲ￣ＤＧＧＥ)技术结合克隆和测序的方法ꎬ分析和比较了不同

地表覆盖措施及苹果生育期土壤细菌的群落结构及组成ꎮ 【结果】 不同覆盖模式下土壤细菌群落结构和多

样性存在显著差异ꎬ细菌优势种群及其数量受覆盖措施和苹果生育期的共同影响:幼果期和膨大期ꎬ生草覆

盖和秸秆覆盖显著提高了土壤细菌多样性和丰富度ꎬ地膜覆盖细菌多样性和丰富度较对照有所提高但未达

到显著水平ꎻ成熟期对照的细菌多样性达到峰值(２􀆰 ７８)且与其他处理差异显著ꎬ这可能是因为土壤中 ｒ￣策
略生存的细菌在该时期得到迅速生长和繁殖的缘故ꎮ 聚类分析和除趋势对应分析结果显示ꎬ细菌群落结构

差异与苹果生育期相关ꎬ同时受覆盖措施影响ꎬ其中生草覆盖与秸秆覆盖土壤样品多聚为一簇ꎬ而地膜覆盖

与对照相似度较高ꎬ说明生草和秸秆覆盖处理土壤细菌群落结构变化比较显著ꎮ 代表性序列(共 ２２ 条)测
序分析显示ꎬ果园土壤细菌的优势菌群为 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ(１０ 条)和 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ(５ 条)ꎬ另外 Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ、
Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ、Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ 等也被检测出ꎮ 其中有些条带只在特定时期某个处理中表现出优势ꎬ 如

Ｆｕｓｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｓｐ. 只在幼果期秸秆覆盖处理出现ꎬ有些条带则为各处理共有只是亮度有所不同ꎬ如

Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｓｐ. ꎬ然而这些共有或者特异性条带所代表的细菌类群在土壤中的生态功能及其生理生化特

征有待进一步明确ꎮ 【结论】 植物地表覆盖(生草 /秸秆)能够显著改变土壤细菌群落结构ꎬ提高土壤细菌多

样性和丰富度ꎬ具有土壤优化效应ꎬ而地膜覆盖在本研究中与对照无显著差异ꎮ
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　 　 土壤微生物是土壤生态系统中十分重要和最为

活跃的部分ꎬ对生态系统的功能及其可持续性发挥

着重要作用[１￣２]ꎮ 其中土壤细菌种类繁多ꎬ数量巨

大ꎬ约占土壤微生物总量的 ７０％ － ９０％ [３]ꎬ它们直

接或间接参与了许多土壤生物化学循环ꎬ如有机物

质的分解与合成ꎬ土壤结构及腐殖质的形成ꎻ它们还

能与植物体形成共生与寄生的关系[４]ꎮ Ｂｒｕｓｓａｒｄ

等[１]和 Ｍａｒｃｅｌ 等[２]研究发现ꎬ土壤中微生物群落结

构及其多样性是影响农业生态系统主要功能的重要

因素ꎮ
黄土高原是我国最大的苹果产区之一ꎬ果园面

积及苹果产量均占全国的一半以上[５]ꎮ 在陕西渭

北地区ꎬ苹果产业更是当地的支柱产业ꎬ承担着经济

发展和环境改善的双重任务[６]ꎮ 目前流行的传统
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果园管理方式(清耕制)易导致土壤有机质匮乏、树
体早衰、果实品质下降[７]ꎬ近年来已引起了广泛关

注ꎮ 以往研究结果表明ꎬ少耕免耕及地面覆盖措施

可以显著改善土壤理化状况ꎬ提高果园生产力[８￣１０]ꎬ
而土壤环境的变化势必会对土壤微生物的生长、代
谢和繁殖产生影响ꎬ同时不同的果园管理模式会在

不同程度上改变土壤微生物的群落结构ꎬ从而影响

土壤生态系统的稳定性[１１]ꎮ 董立国等[１２] 应用

Ｂｉｏｌｏｇ￣ＥＣＯ 技术研究了玉米秸秆覆盖对土壤微生物

群落功能多样性的影响ꎬ发现免耕秸秆覆盖土壤微

生物群落丰富度指数和多样性指数均显著高于常规

耕作ꎮ 林运红等[１３] 研究了小麦秸秆覆盖后烟田土

壤微生物数量的变化规律ꎬ结果表明ꎬ随着小麦秸秆

施用量的增加土壤细菌、真菌、放线菌和纤维素分解

菌的数量呈递增的趋势ꎬ且显著高于无覆盖处理ꎮ
刘久俊等[１４]研究了不同覆盖材料和不同覆盖量对

杨树林土壤微生物和酶活性的影响ꎬ发现覆盖处理

的酶活性均高于对照ꎬ且随着覆盖量的增加而增强ꎮ
然而关于地表覆盖对土壤微生物群落结构及多样性

影响的研究仍处于基础阶段ꎬ以往大部分研究多专

注于某一种覆盖对土壤微生物的影响及变化规律或

者多种覆盖下土壤微生物在某一时期的差异ꎮ 因

此ꎬ为更加全面地了解覆盖措施对土壤微生物群落

特征的影响ꎬ选取渭北黄土高原常见的 ４ 种果园地

表覆盖模式为研究对象ꎬ应用 ＰＣＲ￣ＤＧＧＥ 与 １６Ｓ
ｒＲＮＡ 基因克隆和测序的方法探究不同覆盖措施对

土壤细菌群落结构及多样性的影响及其随苹果生育

期的变化ꎬ揭示其对地表覆盖的响应特征及变化规

律ꎬ为地表覆盖措施在苹果栽培过程中的合理应用

提供理论依据ꎮ

１　 材料和方法

１􀆰 １　 试验区概况

本试验于陕西省延安市洛川县果业研究中心的

苹果试验基地进行ꎮ 洛川县地处渭北黄土高原中部

核心地块(３５°３３′ － ３５°５４′Ｎꎬ １０９°１８′ － １０９°４７′Ｅ)ꎬ属
于温暖带半湿润大陆性季风气候ꎮ 平均海拔１１００ ｍꎬ
年均气温 ９􀆰 ２℃ꎬ日照时数 ２５５２ ｈꎬ大于 １０℃积温为

３０４０℃ꎮ 多年平均降雨量 ５７６ － ６２２ ｍｍꎬ且主要集中

于 ６ －９ 月份ꎬ约占全年平均降雨量的 ８０％ꎬ具有典型

的季节性干旱特点ꎮ 供试果树为处于盛果期的富士

(Ｍａｌｕｓ ｐｕｍｉｌａ Ｍｉｌｌ)ꎬ品种为长富 ２ 号ꎬ砧木为楸子ꎬ
种植密度为 ２􀆰 ５ ｍ ×４ ｍꎮ 土壤类型为黄土母质发育

而成的疏松的黑垆土ꎬ土壤质地为粘土ꎬ试验前土壤

理化性质为:土壤 ｐＨ７􀆰 ８５、土壤容重 １􀆰 ３５、有机质

６􀆰 ３ ｇ / ｋｇ、碱解氮 １７􀆰 ８８ ｍｇ / ｋｇ、速效钾 １１０􀆰 ７ ｍｇ / ｋｇ、
速效磷 ４􀆰 ４７ ｍｇ / ｋｇꎮ
１􀆰 ２　 试验设计

试验设置 ４ 个处理ꎬ于 ２００６ 年 ９ 月开始布置:
(１)生草覆盖(Ｇｒａｓｓ ｍｕｌｃｈ):２００６ 年果实收获后ꎬ于
小区内种植白三叶草(Ｔｒｉｆｏｌｉｕｍ ｒｅｐｅｎｓ Ｌ. )ꎬ每 ３ 年

重新播种ꎬ以确保果树生育期内白三叶的地表覆盖

效果ꎻ(２)秸秆覆盖(Ｃｏｒｎｓｔａｌｋ ｍｕｌｃｈ):小区地表覆

以玉米秸秆ꎬ约 ３００００ ｋｇ / ｈｍ２ꎬ 厚度约 １０ － １５ ｃｍꎬ
秸秆于每年的 ３ 月中旬果树开花前重新铺设ꎻ(３)
地膜覆盖(Ｆｉｌｍ ｍｕｌｃｈ):于果树行间铺设 ３ 条宽 ８０
ｃｍ 的白色透明塑料薄膜ꎬ并在人为或自然损坏后及

时更新ꎻ(４)裸地(对照:ＣＫ):小区地表不进行任何

覆盖ꎮ 每个处理设置 ３ 个小区ꎬ小区面积为１６ ｍ ×
１６ ｍꎬ各小区其他管理措施一致ꎮ
１􀆰 ２􀆰 １　 土壤样品采集:试验初期在各小区内选定长

势基本一致的 ３ 棵树ꎬ予以标记ꎮ 分别在 ２０１１ 年 ５
月下旬(幼果期:Ｙｏｕｎｇ ｆｒｕｉｔ ｐｅｒｉｏｄ)、７ 月下旬(膨大

期:Ｆｒｕｉｔ ｅｘｐａｎｄｉｎｇ ｐｅｒｉｏｄ) 和 １０ 月下旬 (成熟期:
Ｍａｔｕｒｅ ｐｅｒｉｏｄ)ꎬ在标记的树下距离树干 １􀆰 ０ ｍ 左右

半径处随机选点ꎬ去除表面覆盖物ꎬ用土钻钻取５ －
１５ ｃｍ 土层土样ꎬ多点取样均匀混合装入标记好的

塑封袋中ꎬ剔除石块、草根、秸秆及其他肉眼可见的

杂物ꎬ过 ２ ｍｍ 钢筛ꎬ于 － ８０℃保存ꎬ１ 周内完成土壤

微生物总 ＤＮＡ 的提取ꎮ
１􀆰 ２􀆰 ２　 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因 Ｖ３ 高变区扩增:土壤微生

物总 ＤＮＡ 的提取应用土壤 ＤＮＡ 小量提取试剂盒

(ＯＭＥＧＡ ＵＳＡ)ꎬ具体操作方法参见说明书ꎮ 土壤

微生物总 ＤＮＡ 提取产物经 ０􀆰 ８％ 琼脂糖凝胶电泳

检测ꎬ于 － ２０℃保存备用ꎮ 本研究采用巢式 ＰＣＲ 程

序扩增细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因 Ｖ３ 区片段ꎬ先用引物对

２７Ｆ / １４９２Ｒ(表 １)扩增细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因全长序

列ꎬ参照 Ｎｉｃｏｍｒａｔ 等[１５]的方法ꎻＰＣＲ 产物应用 ＤＮＡ
纯化回收试剂盒(天根ꎬ北京)进行纯化回收ꎬ再以

此回收产物为模板ꎬ以 ＧＣ￣３３８Ｆ / ５１８Ｒ(表 １)为引物

扩增 Ｖ３ 区序列(约 ２５０ ｂｐ) [１６]ꎮ Ｖ３ 区 ＰＣＲ 扩增体

系:１０ × ＰＣＲ ｂｕｆｆｅｒ(含 Ｍｇ２ ＋ )５ μＬꎬｄＮＴＰｓ(各 ２􀆰 ５
ｍｍｏｌ / Ｌ)４ μＬꎬ正反向引物(５ μｍｏｌ / Ｌ)各 ４ μＬꎬ模

３９８



Ｙｕｅｘｉｎｇ Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ. / Ａｃｔａ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｉｃａ Ｓｉｎｉｃａ(２０１５)５５(７)

板 ＤＮＡ ２ μＬꎬＴａＫａＲａ ｒＴａｑ(５ Ｕ / μＬ)０􀆰 ５ μＬꎬ补充

灭菌蒸馏水至 ５０ μＬꎻ反应程序:９４℃ ５ ｍｉｎꎻ９４℃
１ ｍｉｎꎬ５５℃ １ ｍｉｎꎬ ７２℃ １ ｍｉｎꎬ ３０ 个循环ꎻ ７２℃

８ ｍｉｎꎮ 每个土样均设置 ３ 个重复ꎬ合并后采用琼脂

糖凝胶 ＤＮＡ 回收和纯化试剂盒进行回收纯化ꎬ回收

产物保存于 － ２０℃用于 ＤＧＧＥ 分析ꎮ

表 １. ＰＣＲ 扩增所用引物

Ｔａｂｌｅ １. ＰＣＲ ｐｒｉｍｅｒｓ ａｐｐｌｉｅｄ ｉｎ ｔｈｉｓ ｐａｐｅｒ
Ｐｒｉｍｅｒ Ｓｅｑｕｅｎｃｅ (５′→３′) Ｌｅｎｇｔｈ / ｂｐ
２７Ｆ ＡＧＡＧＴＴＴＧＡＴＣＭＴＧＧＣＴＣＡＧ ２０
１４９２Ｒ ＧＧＹＴＡＣＣＴＴＧＴＴＡＣＧＡＣＴＴ １９
３３８Ｆ ＡＣＴＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡＧ ２０
５１８Ｒ ＡＴＴＡＣＣＧＣＧＧＣＴＧＣＴＧＧ １７
ＧＣ ｃｌａｍｐ ＣＧＣＣＣＧＣＣＧＣＧＣＧＣＧＧＣＧＧＧＣＧＧＧＧＣＧＧＧＧＧＣＧＣＧＧＧＧＧＧ ４０

１􀆰 ２􀆰 ３　 变性梯度凝胶电泳(ＤＧＧＥ):应用 Ｄｃｏｄｅ
Ｕｎｉｖｅｒｓａｌ Ｍｕｔａｔｉｏｎ Ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ Ｓｙｓｔｅｍ ( Ｂｉｏ￣Ｒａｄꎬ
ＨｅｒｃｕｌｅｓꎬＵＳＡ)进行变性梯度凝胶电泳ꎬ聚丙烯酰胺

凝胶浓度为 ８％ ꎬ变性梯度范围为 ４０％ － ６０％
(１００％的变性剂包含 ７ ｍｏｌ / Ｌ 尿素和 ４０％去离子甲

酰胺)ꎮ 将胶板组装好后放入装有 １ × ＴＡＥ 缓冲液

的电泳槽中ꎬ预热到 ６０℃时开始加样ꎬ将经回收纯

化的第二轮 ＰＣＲ 产物(约 ３００ ｎｇ ＤＮＡ)混入 ４ μＬ
６ × ｌｏａｄｉｎｇ ｂｕｆｆｅｒꎬ然后注射到上样孔中ꎮ 电泳在恒

温 ６０℃和 １２０ Ｖ 电压条件下电泳 １２ ｈꎮ 电泳结束

后ꎬ小心取下凝胶并将凝胶浸没在 ＧｅｌＲｅｄ 核酸染料

(１∶ １００００)中避光染色 １５ ｍｉｎꎬ然后应用 Ｂｉｏ￣Ｒａｄ 凝

胶成像系统进行拍照ꎮ
１􀆰 ２􀆰 ４　 ＤＧＧＥ 条带的回收和测序分析:在紫外灯

下将 ＤＧＧＥ 凝胶图谱中分离明显、亮度较高的优势

条带和特异性条带进行切割回收ꎬ放入 １􀆰 ５ ｍＬ 的无

菌离心管中ꎬ加入 ３０ μＬ 的无菌超纯水ꎬ４℃保存过

夜ꎬ然后以此 ＤＮＡ 溶液为模版用不含 ＧＣ 夹子的引

物对(３３８Ｆ / ５１８Ｒ)进行扩增ꎬ扩增产物经回收纯化

后克隆至 ｐＭＤ１８￣Ｔ 载体ꎬ３７℃过夜培养ꎬ用载体通

用引物 Ｍ１３ 进行菌落 ＰＣＲ 验证ꎬ将含有正确插入片

段的克隆菌液送至英潍捷基(上海)贸易有限公司

进行序列测定ꎬ测得序列提交至 ＧｅｎＢａｎｋ 数据库ꎮ
利用 ＤＮＡｓｔａｒ ７􀆰 １ 软件去除序列两端的载体序列ꎬ
利用 ＲＤＰ ( Ｒｉｂｏｓｏｍａｌ Ｄａｔａｂａｓｅ Ｐｒｏｊｅｃｔ ) 数据库中

Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｍａｔｃｈ 程序进行细菌分类 ( ｈｔｔｐ: / / ｒｄｐ.
ｃｍｅ. ｍｓｕ. ｅｄｕ / ｓｅｑｍａｔｃｈ / ｓｅｑｍａｔｃｈ＿ｉｎｔｒｏ. ｊｓｐ)ꎮ 然后

与 ＮＣＢＩ ( Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｃｅｎｔｅｒ ｆｏｒ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ
Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ: ｈｔｔｐ: / / ｂｌａｓｔ. ｎｃｂｉ. ｎｌｍ. ｎｉｈ. ｇｏｖ / Ｂｌａｓｔ.
ｃｇｉ)数据库中的序列进行比对获取同源性最高的序

列ꎬ应用 ＭＥＧＡ ５􀆰 ０ 软件对所有序列(测定序列及其

同源序列) 进行比对ꎬ采用邻接法和 Ｊｕｋｅｓ￣Ｃａｎｔｏｒ
Ｍｏｄｅｌ 构建系统发育树ꎮ
１􀆰 ２􀆰 ５　 数据处理及统计分析:应用 Ｑｕａｎｔｉｔｙ Ｏｎｅ
(Ｂｉｏ￣Ｒａｄ)软件对 ＤＧＧＥ 图谱上条带的位置和亮度

进行数字化分析和聚类分析(ＵＰＧＡＭＡ)ꎬ计算多样

性指数(Ｈ′: Ｓｈａｎｎｏｎ￣Ｗｉｅｎｅｒ)、丰富度指数( Ｓ)、均
匀度指数(Ｅ)ꎮ 应用 ＣＡＮＯＣＯ ４􀆰 ５ 进行除趋势对应

分析(ＤＣＡ)对不同处理的细菌群落结构进行排序ꎮ
细菌多样性指数和均匀度指数分别用如下公式(１)
和(２)进行计算ꎮ

Ｈ′ ＝ － 􀰐
Ｓ

ｉ ＝ １
Ｐ ｉ(ｌｎＰ ｉ) (１)

Ｅ ＝ Ｈ′ / ｌｎＳ (２)
　 　 式中ꎬＰ ｉ为某一样品的第 ｉ 条带的相对亮度ꎻＳ
为某一样品的条带类型数目(ＯＴＵ)ꎮ
１􀆰 ２􀆰 ６　 核酸序列登录号:所获得序列的 ＧｅｎＢａｎｋ
数据库序列登录号为:ＫＦ６４９１６２￣ＫＦ６４９１８３

２　 结果和分析

２􀆰 １　 土壤细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因 Ｖ３ 区 ＤＧＧＥ 图谱

分析

不同覆盖处理下土壤细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因 Ｖ３
区 ＤＧＧＥ 图谱如图 １ 所示ꎬ泳道 １ － １２、１３ － ２４ 和

２５ － ３６ 分别表示苹果幼果期、膨大期、成熟期 ４ 种

覆盖措施的土壤样品ꎬ每个样品包含 ３ 个重复ꎮ 理

论上ꎬ每 １ 条带代表 １ 个优势菌群或操作分类单元

(ＯＴＵꎬ ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔ)ꎬ条带数目的多寡

反映了细菌的多样性高低ꎬ条带的亮度反映了该菌

群的相对丰度ꎮ 从 ＤＧＧＥ 图谱可以看出ꎬ不同土壤

样品所获得的条带数目、迁移率及亮度均有所不同ꎬ
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这表明果园土壤细菌群落结构受覆盖措施和苹果生

育期的影响而发生了明显变化ꎮ 经 Ｑｕａｎｔｉｔｙ Ｏｎｅ 凝

胶分析软件对 ＤＧＧＥ 图谱数字化分析得知ꎬ３６ 个土

壤样品共得到 ７０ 种不同的条带类型(ＯＴＵ)(图 ２)ꎬ
对 ＤＧＧＥ 图谱中优势条带(Ａ － Ｖ)进行切胶回收测

序(图 １)ꎬ这些条带在不同覆盖处理及不同苹果生

育期分布有所不同:幼果期和膨大期ꎬ条带 Ａ、Ｃ、Ｄ、

Ｆ、Ｇ 和 Ｈ 均属于共有条带ꎻ条带 Ｉ 和 Ｊ 在幼果期的

秸秆覆盖处理明显富集ꎻ条带 Ｌ 和 Ｋ 在膨大期的秸

秆覆盖处理优势更加显著ꎮ 成熟期ꎬ条带 Ｍ、Ｑ、Ｒ、
Ｈ 属于共有条带ꎻ条带 Ｎ、Ｏ、Ｐ 在生草覆盖处理优势

加强ꎻ条带 Ｓ、Ｕ、Ｖ 在裸地处理比较丰富ꎬ这些条带

的富集或丢失是土壤细菌群落结构发生变化

的基础ꎮ

图 １.不同覆盖措施下土壤细菌群落结构 ＤＧＧＥ 凝胶电泳图谱

Ｆｉｇｕｒｅ １. ＤＧＧＥ ｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｕｎｄ ｍｕｌｃｈ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔｓ. Ｎｕｍｂｅｒｓ １ － １２ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｅｄ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ
ａｔ ｙｏｕｎｇ ｆｒｕｉｔ ｐｅｒｉｏｄ. Ｎｕｍｂｅｒｓ １ － ３ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ ｗｉｔｈ ｇｒａｓｓ ｍｕｌｃｈ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔꎬ ４ － ６ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ ｗｉｔｈ ｃｏｒｎｓｔａｌｋ ｍｕｌｃｈ
ｍａｎａｇｅｍｅｎｔꎬ ７ － ９ ｗｉｔｈ ｆｉｌｍ ｍｕｌｃｈ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔꎬ ａｎｄ １０ － １２ ｕｎｄｅｒ ＣＫꎻ Ｎｕｍｂｅｒｓ １３ － ２４ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｅｄ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ ａｔ ｆｒｕｉｔ ｅｘｐａｎｄｉｎｇ ｐｅｒｉｏｄ
ａｎｄ ｔｈｅ ｓａｍｐｌｅ ｏｒｄｅｒ ｗａｓ ｅｑｕｉｖａｌｅｎｔ ｔｏ １ － １２ꎻ Ｎｕｍｂｅｒｓ ２５ － ３６ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｅｄ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ ａｔ ｍａｔｕｒｅ ｐｅｒｉｏｄ ａｎｄ ｔｈｅ ｓａｍｐｌｅ ｏｒｄｅｒ ｗａｓ
ｅｑｕｉｖａｌｅｎｔ ｔｏ １ － １２. Ｌｅｔｔｅｒｓ Ａ￣Ｖ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｅｄ ｂａｎｄｓ ｆｏｒ ｃｌｏｎｉｎｇ ａｎｄ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ.

２􀆰 ２　 不同覆盖措施对土壤细菌多样性的影响

细菌群落结构多样性分析结果表明ꎬ幼果期和

膨大期各覆盖处理土壤细菌香农多样性指数和丰富

度指数均高于对照ꎬ以秸秆覆盖多样性和丰富度最

高(表 ２)ꎮ 幼果期秸秆覆盖处理多样性指数和丰富

度指数显著高于地膜覆盖和对照ꎬ但是与生草覆盖

差异不显著ꎬ而生草覆盖与地膜覆盖和对照间差异

显著ꎻ膨大期各处理多样性指数差异均达到显著水

平ꎬ由高及低顺序为:秸秆覆盖 >生草覆盖 >地膜覆

盖 > ＣＫꎬ各覆盖处理的丰富度指数显著高于对照ꎻ

成熟期对照的多样性指数最高(２􀆰 ７８)且与其他处

理差异显著ꎬ其次为生草覆盖(２􀆰 ５４)和秸秆覆盖

(２􀆰 ２３)ꎬ丰富度指数以对照最高(２７􀆰 ３)ꎬ秸秆覆盖

最低(１９􀆰 ７)ꎬ二者差异显著ꎮ 整个苹果生育期内ꎬ
处理间均匀度指数变化幅度较小(０􀆰 １２ － ０􀆰 １７)ꎬ于
幼果期和膨大期秸秆覆盖均获得最高的均匀度指

数ꎬ而成熟期对照的均匀度指数最高(表 ２)ꎮ 以上

结果表明ꎬ各覆盖处理在幼果期和膨大期提高了土

壤细菌群落多样性和丰富度但是对均匀度影响不显

著ꎬ成熟期对照多样性得到恢复并达到最高值ꎮ
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Ｙｕｅｘｉｎｇ Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ. / Ａｃｔａ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｉｃａ Ｓｉｎｉｃａ(２０１５)５５(７)

图 ２.不同地表覆盖措施下土壤细菌群落结构 ＤＧＧＥ 图谱条带类型示意图

Ｆｉｇｕｒｅ ２. Ｔｈｅ ｄｉａｇｒａｍｍａｔｉｃ ｄｒａｗｉｎｇ ｏｆ ｔｈｅ ＤＧＧＥ ｐｒｏｆｉｌｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｕｎｄ ｍｕｌｃｈ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔｓ. Ｗｈａｔ ｔｈｅ
ｎｕｍｂｅｒ ｉｎ ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ ｒｏｗ ｍｅａｎｓ: １ － １２ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｅｄ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ ａｔ ｙｏｕｎｇ ｆｒｕｉｔ ｐｅｒｉｏｄꎬ １ － ３ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ ｗｉｔｈ ｇｒａｓｓ ｍｕｌｃｈ
ｍａｎａｇｅｍｅｎｔꎬ ４ － ６ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ ｗｉｔｈ ｃｏｒｎｓｔａｌｋ ｍｕｌｃｈ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔꎬ ７ － ９ ｗｉｔｈ ｆｉｌｍ ｍｕｌｃｈ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔꎬ ａｎｄ １０ － １２ ｉｎ ＣＫꎻ １３ －
２４ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｅｄ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ ａｔ ｆｒｕｉｔ ｅｘｐａｎｄｉｎｇ ｐｅｒｉｏｄ ａｎｄ ｔｈｅ ｓａｍｐｌｅ ｏｒｄｅｒ ｗａｓ ｅｑｕｉｖａｌｅｎｔ ｔｏ １ － １２ꎻ ２５ － ３６ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｅｄ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ ａｔ
ｍａｔｕｒｅ ｐｅｒｉｏｄ ａｎｄ ｔｈｅ ｓａｍｐｌｅ ｏｒｄｅｒ ｗａｓ ｅｑｕｉｖａｌｅｎｔ ｔｏ １ － １２.
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表 ２.不同覆盖措施及苹果生育期黄土高原果园土壤细菌群落结构多样性指数分析

Ｔａｂｌｅ ２. Ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｉｃｅｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｕｎｄ ｍｕｌｃｈ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔｓ ａｔ ａｐｐｌｅ ｇｒｏｗｔｈ ｐｅｒｉｏｄｓ

Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ
Ｙｏｕｎｇ ｆｒｕｉｔ ｐｅｒｉｏｄ Ｆｒｕｉｔ ｅｘｐａｎｄｉｎｇ ｐｅｒｉｏｄ Ｍａｔｕｒｅ ｐｅｒｉｏｄ

Ｈ′ Ｓ Ｅ Ｈ′ Ｓ Ｅ Ｈ′ Ｓ Ｅ
Ｇｒａｓｓ ２􀆰 ８６ａｂ ３４􀆰 ７ａ ０􀆰 ８１ａｂ ２􀆰 ２８ｂ １８􀆰 ０ｃ ０􀆰 ７９ａ ２􀆰 ５４ａｂ ２５􀆰 ３ａ ０􀆰 ７９ａｂ
Ｃｏｒｎｓｔａｌｋ ３􀆰 ２４ａ ３９􀆰 ７ａ ０􀆰 ８８ａ ２􀆰 ７６ａ ２７􀆰 ０ａ ０􀆰 ８４ａ ２􀆰 ２３ｂｃ １９􀆰 ７ｂ ０􀆰 ７２ｂ
Ｆｉｌｍ ２􀆰 ２８ｂ ２４􀆰 ３ｂ ０􀆰 ７１ｂ ２􀆰 ４１ｂ ２２􀆰 ０ｂ ０􀆰 ７８ａ ２􀆰 １３ｃ ２２􀆰 ７ａｂ ０􀆰 ７２ｂ
ＣＫ ２􀆰 ３４ｂ １８􀆰 ３ｃ ０􀆰 ８１ａｂ １􀆰 ８７ｃ １７􀆰 ７ｃ ０􀆰 ６７ｂ ２􀆰 ７８ａ ２７􀆰 ３ａ ０􀆰 ８４ａ

Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｌｉｎｅ ｍｅａｎｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ａｔ Ｐ < ０􀆰 ０５.

图 ３.不同覆盖措施下黄土高原果园土壤细菌群落结构聚类分析树状图

Ｆｉｇｕｒｅ ３. Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍｕｌｃｈｉｎｇ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ａｓ ｗｅｌｌ ａｓ ａｐｐｌｅ ｇｒｏｗｔｈ ｐｅｒｉｏｄｓ ｉｎ ｔｈｅ ａｐｐｌｅ ｏｒｃｈａｒｄ ｉｎ
Ｌｏｅｓｓ Ｐｌａｔｅａｕ. ＃ １ － ＃１２ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｅｄ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ ａｔ ｙｏｕｎｇ ｆｒｕｉｔ ｐｅｒｉｏｄ. ＃１ － ＃３ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ ｗｉｔｈ ｇｒａｓｓ ｍｕｌｃｈ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔꎬ ＃４ － ＃６
ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ ｗｉｔｈ ｃｏｒｎｓｔａｌｋ ｍｕｌｃｈ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔꎬ ＃７ － ＃９ ｗｉｔｈ ｆｉｌｍ ｍｕｌｃｈ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔꎬ ａｎｄ ＃１０ － ＃１２ ｉｎ ＣＫꎻ ＃１３ － ＃２４ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｅｄ ｓｏｉｌ
ｓａｍｐｌｅｓ ａｔ ｆｒｕｉｔ ｅｘｐａｎｄｉｎｇ ｐｅｒｉｏｄ ａｎｄ ｔｈｅ ｓａｍｐｌｅ ｏｒｄｅｒ ｗａｓ ｅｑｕｉｖａｌｅｎｔ ｔｏ ＃１ － ＃１２ꎻ ＃２５ － ＃３６ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｅｄ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ ａｔ ｍａｔｕｒｅ ｐｅｒｉｏｄ ａｎｄ ｔｈｅ
ｓａｍｐｌｅ ｏｒｄｅｒ ｗａｓ ｅｑｕｉｖａｌｅｎｔ ｔｏ ＃１ － ＃１２.

２􀆰 ３　 不同覆盖措施对土壤细菌群落结构的影响

应用 Ｑｕａｎｔｉｔｙ Ｏｎｅ 软件对 ＤＧＧＥ 图谱进行数字

化分析并计算各泳道的相似度ꎬ可以反映出不同样

品间土壤细菌群落结构的相似性ꎮ 从表 ３ 可以看

出ꎬ各苹果生育期内ꎬ不同覆盖处理间土壤细菌群落

结构相似度较低(４３􀆰 ７３％ － ９０􀆰 ８１％ )ꎬ幼果期生草

覆盖和秸秆覆盖相似度最高ꎬ为 ９０􀆰 ８１％ ꎬ成熟期内

各覆盖处理间相似度明显低于幼果期和膨大期ꎬ而
且成熟期各覆盖处理与其他时期处理间相似度较

低ꎬ说明苹果生育后期土壤细菌群落结构变化较快ꎮ

聚类分析结果表明ꎬ３６ 份土壤样品依据苹果生

育期而聚集为 ３ 大主要类群ꎬ但是幼果期和膨大期

的生草覆盖和秸秆覆盖处理的样品与相应时期的其

他样品分离ꎬ而 ３ 个时期中地膜覆盖与对照始终聚

集在一起ꎬ这表明土壤细菌群落结构在苹果生育期

的推动下同时受地表覆盖措施的影响较大ꎻ生草

覆盖和秸秆覆盖显著改变了果园土壤细菌群落结

构ꎬ而地膜覆盖对土壤细菌群落结构影响不显著

(图 ３)ꎮ 图 ４ 为除趋势对应分析散点图ꎬ可以反映

多元变量间的内在联系ꎬ样品间距离的远近代表
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Ｙｕｅｘｉｎｇ Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ. / Ａｃｔａ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｉｃａ Ｓｉｎｉｃａ(２０１５)５５(７)

土壤细菌群落结构的差异程度ꎬ２ 个排序轴分别解

释了物种总变异的 ３４􀆰 ２％ 和 ３０􀆰 ７％ ꎬ说明该分布

图能够较充分地反映出各处理土壤细菌群落结构

的差异ꎮ 由图 ４ 可知ꎬ各苹果生育期中生草覆盖

和秸秆覆盖排序接近ꎬ地膜覆盖和对照比较靠近

并且远离生草覆盖和秸秆覆盖ꎬ与聚类分析结果

一致ꎬ进一步反映出地表覆盖措施对土壤细菌群

落结构的影响ꎮ
２􀆰 ４　 特征条带克隆与序列分析

本研究所获得的序列长度为 １７２ － １９８ ｂｐꎬ与
ＧｅｎＢａｎｋ 数据库比对结果见表 ４ꎬ序列与 ＧｅｎＢａｎｋ
数据库中的序列相似度很高(≧９８％ )ꎮ 应用 ＲＤＰ
数据库细菌分类工具对所得序列进行归类分析ꎬ
其中大部分序列属于变形菌门 ( Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)
(ＤꎬＥꎬＦꎬＧꎬＨꎬ ＩꎬＫꎬＯꎬＰꎬＲ)ꎬ并以 α￣变形菌门

( Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ) 最 多ꎬ 其 次 为 拟 杆 菌 门

(Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ) ( ＡꎬＢꎬＣꎬＵꎬＶ)ꎬ另外ꎬ厚壁菌门

(Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ) ( Ｌꎬ Ｍ)ꎬ 放 线 菌 门 ( Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ )
(ＮꎬＴ)ꎬ酸杆菌门(Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ) ( Ｑ)ꎬ梭杆菌门

(Ｆｕｓｏｂａｃｔｅｒｉａ)( Ｊ)及绿弯菌门( Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ) ( Ｓ)亦

被检测出来ꎬ这表明黄土高原果园土壤中的最主

要细菌类群为变形菌门ꎬ其数量远远高于其它类

细菌ꎬ其次为拟杆菌门ꎮ 结合系统发育树图(图

５ ) 和 ＤＧＧＥ 图 谱 ( 图 １ ) 可 知ꎬ 梭 杆 菌 门

(Ｆｕｓｏｂａｃｔｅｒｉａ)在幼果期秸秆覆盖处理数量有所增

加ꎬ但是该优势并未在膨大期和成熟期发现ꎻ厚壁

菌门(Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ)的数量在膨大期秸秆覆盖处理属

于优势类群ꎬ到成熟期其他处理的厚壁菌门也逐

渐丰富起来并取得优势地位ꎻ在成熟期发现了 ３
个新的优势菌群:放线菌类群(Ｎ / Ｔ)ꎬ２ 个变形细

菌类群(ＯꎬＲ)ꎬ同时在生草覆盖处理变形菌类群

(Ｐ)和对照处理中拟杆菌类(Ｖ)数量比较丰富ꎮ

图 ４.不同覆盖措施下土壤细菌群落结构 ＤＣＡ 分析

散点图

Ｆｉｇｕｒｅ ４. ＤＣＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｗｉｔｈ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｕｎｄ ｍｕｌｃｈ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔｓ ｉｎ ａｎ ａｐｐｌｅ ｏｒｃｈａｒｄ ｉｎ
Ｗｅｉｂｅｉ Ｌｏｅｓｓ Ｐｌａｔｅａｕ. Ｎｕｍｂｅｒｓ １ － １２ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｅｄ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ
ａｔ ｙｏｕｎｇ ｆｒｕｉｔ ｐｅｒｉｏｄ. Ｎｕｍｂｅｒｓ １ － ３ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ ｗｉｔｈ
ｇｒａｓｓ ｍｕｌｃｈ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔꎬ ４ － ６ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ ｗｉｔｈ
ｃｏｒｎｓｔａｌｋ ｍｕｌｃｈ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔꎬ ７ － ９ ｗｉｔｈ ｆｉｌｍ ｍｕｌｃｈ
ｍａｎａｇｅｍｅｎｔꎬ ａｎｄ １０ － １２ ｉｎ ＣＫꎻ Ｎｕｍｂｅｒｓ １３ － ２４ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｅｄ
ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ ａｔ ｆｒｕｉｔ ｅｘｐａｎｄｉｎｇ ｐｅｒｉｏｄ ａｎｄ ｔｈｅ ｓａｍｐｌｅ ｏｒｄｅｒ ｗａｓ
ｅｑｕｉｖａｌｅｎｔ ｔｏ １ － １２ꎻ Ｎｕｍｂｅｒｓ ２５ － ３６ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｅｄ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ
ａｔ ｍａｔｕｒｅ ｐｅｒｉｏｄ ａｎｄ ｔｈｅ ｓａｍｐｌｅ ｏｒｄｅｒ ｗａｓ ｅｑｕｉｖａｌｅｎｔ ｔｏ １ － １２.

表 ３.不同覆盖措施及苹果生育期果园土壤细菌群落结构相似性矩阵

Ｔａｂｌｅ ３. Ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｍａｔｒｉｘ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｕｎｄ ｍｕｌｃｈ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔｓ
ｄｕｒｉｎｇ ｔｈｒｅｅ ｐｅｒｉｏｄｓ ｏｆ ａｐｐｌｅ ｇｒｏｗｔｈ ｉｎ ａｎ ａｐｐｌｅ ｏｒｃｈａｒｄ

Ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅ
Ｙｏｕｎｇ ｆｒｕｉｔ ｐｅｒｉｏｄ Ｆｒｕｉｔ ｅｘｐａｎｄｉｎｇ ｐｅｒｉｏｄ Ｍａｔｕｒｅ ｐｅｒｉｏｄ

Ｇｒａｓｓ Ｃｏｒｎｓｔａｌｋ Ｆｉｌｍ ＣＫ Ｇｒａｓｓ Ｃｏｒｎｓｔａｌｋ Ｆｉｌｍ ＣＫ Ｇｒａｓｓ Ｃｏｒｎｓｔａｌｋ Ｆｉｌｍ ＣＫ

Ｙｏｕｎｇ ｆｒｕｉｔ
ｐｅｒｉｏｄ

Ｇｒａｓｓ ９８􀆰 ７７
Ｃｏｒｎｓｔａｌｋ ９０􀆰 ８１ ９７􀆰 ９９
Ｆｉｌｍ ６７􀆰 ２８ ７２􀆰 ４６ ９６􀆰 ４５
ＣＫ ７９􀆰 ７７ ６６􀆰 １２ ９０􀆰 １６ ９４􀆰 １４

Ｆｒｕｉｔ
ｅｘｐａｎｄｉｎｇ
ｐｅｒｉｏｄ

Ｇｒａｓｓ ７２􀆰 ８５ ７３􀆰 ９０ ８８􀆰 ９６ ８８􀆰 ４５ ９０􀆰 ５３
Ｃｏｒｎｓｔａｌｋ ７９􀆰 ２４ ８０􀆰 ３３ ６１􀆰 ９８ ６３􀆰 ７１ ８７􀆰 ５６ ８８􀆰 ６２
Ｆｉｌｍ ５３􀆰 ３９ ６７􀆰 ６８ ８６􀆰 ８７ ７７􀆰 ７６ ７６􀆰 ６９ ７４􀆰 ９９ ９７􀆰 ５８
ＣＫ ５６􀆰 ６０ ７２􀆰 ８７ ７６􀆰 ２９ ８１􀆰 ６６ ６７􀆰 ４６ ６９􀆰 ０１ ７７􀆰 ８３ ９８􀆰 ９５

Ｍａｔｕｒｅ ｐｅｒｉｏｄ

Ｇｒａｓｓ ６８􀆰 １６ ８９􀆰 ６０ ４６􀆰 ６３ ４８􀆰 ５５ ６３􀆰 ２７ ６８􀆰 ２９ ６０􀆰 ４２ ６８􀆰 ８７ ８７􀆰 ４７
Ｃｏｒｎｓｔａｌｋ ６０􀆰 ７７ ６６􀆰 ６３ ５７􀆰 ７７ ４６􀆰 ００ ６４􀆰 ００ ５７􀆰 ８８ ６１􀆰 ５５ ６０􀆰 ７３ ６９􀆰 ９６ ９３􀆰 ４８
Ｆｉｌｍ ５３􀆰 ７７ ６６􀆰 １４ ６６􀆰 ６３ ５３􀆰 ９７ ６０􀆰 ０５ ４８􀆰 ７０ ５４􀆰 ０４ ６６􀆰 ６７ ６４􀆰 ２８ ７９􀆰 ４５ ９８􀆰 ６６
ＣＫ ７１􀆰 ３７ ７６􀆰 ６７ ６７􀆰 ７３ ４６􀆰 ６０ ４３􀆰 ７３ ４８􀆰 ６０ ４４􀆰 ３５ ４７􀆰 ５９ ６７􀆰 ９７ ８１􀆰 ３２ ７５􀆰 １０ ９１􀆰 ９８

Ｖａｌｕｅｓ ｉｎ ｔｈｉｓ ｔａｂｌｅ ｗｅｒｅ ｔｈｅ ｍｅａｎ.
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表 ４. ＰＣＲ￣ＤＧＧＥ 凝胶部分条带片段(１６Ｓ ｒＲＮＡ) 测序分析结果

Ｔａｂｌｅ ４. Ｂａｎｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ １６Ｓ ｒＲＮＡ ｆｒａｇｍｅｎｔｓ ｆｏｒ ｓｅｌｅｃｔｅｄ ｂａｎｄｓ ｉｎ ＰＣＲ￣ＤＧＧＥ ｐｒｏｆｉｌｅ
Ｓｅｑｕｅｎｃｅｄ
ｂａｎｄ

Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ
ｎｕｍｂｅｒ

Ｈｏｍｏｌｏｇｏｕｓ ｓｅｑｕｅｎｃｅ Ｐｕｔａｔｉｖｅ ｐｈｙｌｕｍ

Ａ ＫＦ６４９１６２ Ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ ｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｃｌｏｎｅ ｎｃｄ１３１２ｇ０３ｃ１ (ＪＦ０９６６７８ꎻ １００％ ) Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ
Ｂ ＫＦ６４９１６３ Ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｓｐ. ｃｌｏｎｅ ｓｐｒ０９５ (ＫＣ８８６７９８ꎻ ９８％ ) Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ
Ｃ ＫＦ６４９１６４ Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｓｐ. Ｓ７０􀆰 ０７. Ｐ. ＢＫＴ. ＡＳ. Ｈ. Ｇｉｌｌ. Ｄ. Ｍ (ＪＸ２８７７２５ꎻ １００％ ) Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ
Ｄ ＫＦ６４９１６５ Ｓｋｅｒｍａｎｅｌｌａ ｓｐ. Ｂ￣１２１￣１￣２ (ＫＦ５６１３８８ꎻ １００％ ) Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ
Ｅ ＫＦ６４９１６６ Ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ ｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｃｌｏｎｅ ＬＥ２１＿９４(ＨＥ９８４９５８ꎻ １００％ ) Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ
Ｆ ＫＦ６４９１６７ Ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ ｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｃｌｏｎｅ ｌｐ２０８ (ＫＣ３３１４２６ꎻ １００％ ) Ｄｅｌｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ
Ｇ ＫＦ６４９１６８ Ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ ｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｃｌｏｎｅ ＬＥ２１＿９４ (ＨＥ９８４９５８ꎻ １００％ ) Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ
Ｈ ＫＦ６４９１６９ Ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ Ｒｈｏｄｏｐｌａｎｅｓ ｓｐ. ｃｌｏｎｅ Ｌｅｏｂ１２２ (ＫＦ２２６０５４ꎻ １００％ ) Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ
Ｉ ＫＦ６４９１７０ Ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ ｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｃｌｏｎｅ ＴＥ１ａ０５ｇ４＿３６５０ (ＪＱ３７７３５５ꎻ １００％ ) Ｄｅｌｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ
Ｊ ＫＦ６４９１７１ Ｆｕｓｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｓｉｍｉａｅ ｓｔｒａｉｎ ＡＴＣＣ ３３５６８ (ＮＲ０４４６８９ꎻ １００％ ) Ｆｕｓｏｂａｃｔｅｒｉａ
Ｋ ＫＦ６４９１７２ Ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ ｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｃｌｏｎｅ ｌｐ１５６ (ＫＣ３３１３７４ꎻ １００％ ) Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ
Ｌ ＫＦ６４９１７３ Ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ ｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｃｌｏｎｅ ｎｃｄ９９１ｅ０９ｃ１ (ＨＭ３３４７８３ꎻ １００％ ) Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ
Ｍ ＫＦ６４９１７４ Ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ ｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｃｌｏｎｅ ３１ＭＩＣ０１１ (ＪＦ３４０９６９ꎻ １００％ ) Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ
Ｎ ＫＦ６４９１７５ Ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ ｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｃｌｏｎｅ ｌｐ１６０ (ＫＣ３３１３７８ꎻ ９９％ ) Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ
Ｏ ＫＦ６４９１７６ Ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ ｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｃｌｏｎｅ Ｔ８Ｈ (ＫＣ３５２３８６ꎻ １００％ ) Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ
Ｐ ＫＦ６４９１７７ Ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ ｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｃｌｏｎｅ Ｔ２Ｃ５７ (ＪＱ２６５４６７ꎻ １００％ ) Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ
Ｑ ＫＦ６４９１７８ Ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ ｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｃｌｏｎｅ ＧＤ２５ (ＪＸ８１１３８３ꎻ １００％ ) Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ
Ｒ ＫＦ６４９１７９ Ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ ｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｃｌｏｎｅ ＰＣＳ＿７６＿１３２ (ＪＸ８５０５８２ꎻ ９９％ ) Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ
Ｓ ＫＦ６４９１８０ Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｓｐ. Ｔ９２􀆰 ０９. Ｐ. ＣＣＦ. ＯＨ. Ｈ. Ｋｉｄｎｅｙ. Ｄ (ＪＸ２８７５８１ꎻ １００％ ) Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ
Ｔ ＫＦ６４９１８１ Ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ ｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｃｌｏｎｅ ｌｐ１６０ (ＫＣ３３１３７８ꎻ ９９％ ) Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ
Ｕ ＫＦ６４９１８２ Ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｃｌｏｎｅ Ｓ１Ｐ２０９３ (ＫＦ１４５３３６ꎻ ９９％ ) Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ
Ｖ ＫＦ６４９１８３ Ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ ｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｃｌｏｎｅ Ｂ８￣１２６ (ＫＦ４９４５９８ꎻ ９９％ ) Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ

３　 讨论

３􀆰 １　 地表覆盖措施对渭北旱作苹果园土壤细菌多

样性的影响

作为评价土壤健康状况重要的生物学指标ꎬ土
壤微生物的群落结构及多样性因农业管理措施而发

生相应改变ꎬ从而影响农业生态系统的物质循环和

能量转换[１７￣１９]ꎮ 地表覆盖措施被认为具有改善土

壤结构、调节土壤温湿度和提高土壤肥力等生态环

境正效应[２０￣２１]ꎬ因此ꎬ在果园中实施地表覆盖会影

响土壤细菌生长、代谢和繁殖ꎬ从而影响其群落结构

和多样性ꎮ 前人研究表明ꎬ生草或有机物质覆盖

(包括施用粪肥和作物秸秆等)能明显改变土壤细

菌群落结构、提高细菌多样性[１４ꎬ ２２]ꎮ Ｙａｏ 等[２３] 研

究发现ꎬ通过保持果园地表植被覆盖可以显著增加

土壤可培养细菌的数量ꎮ 董立国等[１２] 研究了免耕

秸秆覆盖对土壤微生物群落功能多样性的影响ꎬ结
果表明免耕秸秆覆盖促进了土壤微生物活性且增加

了土壤微生物数量ꎮ 张林森等[２４] 通过对麦草覆盖

和起垄黑地膜覆盖下土壤微生物的多样性进行研

究ꎬ发现 ２ 种覆盖方式均可提高微生物群落丰富度

和多样性ꎮ 本研究亦表明在幼果期和膨大期生草覆

盖和秸秆覆盖土壤细菌多样性和丰富度显著高于对

照ꎬ这主要是由于生草覆盖和秸秆覆盖通过降低地

表光照度ꎬ减缓热量向土壤传递来改变果园生态系

统的热量传递从而起到了良好的平稳地温作用[２５]ꎬ
同时ꎬ在 ５ 年试验过程中生草覆盖和秸秆覆盖两个

处理均得到了不同程度的养分补充ꎬ生草覆盖处理

中主要来源于白三叶草的根、茎和叶子ꎬ秸秆覆盖则

是大量的玉米秸秆(总计 １５００００ ｋｇ / ｈｍ２)ꎬ该区域

有机质含量水平较低ꎬ所覆盖的秸秆对于土壤细菌

来说是巨大的碳氮和能源的补充ꎮ 然而ꎬ与以往研

究不同的是ꎬ本研究中对照土壤细菌多样性指数在

苹果成熟期获得最高值ꎬ并显著高于其它处理ꎬ这可

能是由于地表覆盖后某些细菌的明显富集使得群落

内优势种群较少ꎬ而优势种群数量相对较多ꎬ从而导

致其多样性指数较低ꎬ该结果与构建克隆文库的研

究结果一致ꎬ通过构建克隆文库发现对照处理获得

的细菌种类(门分类水平)最多ꎬ为 １５ 个ꎬ其他处理

９９８
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图 ５.条带序列及其相似序列的系统进化树

Ｆｉｇｕｒｅ ５. Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ｂａｎｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｓｉｍｉｌａｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｉｎ ＧｅｎＢａｎｋ Ｌｅｔｔｅｒｓ “Ａ￣Ｖ” ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｂａｎｄｓ ｆｏｒ
ｃｌｏｎｉｎｇ ａｎｄ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ. Ｎｕｍｂｅｒｓ ｉｎ ｐａｒｅｎｔｈｅｓｅｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｔｈｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒ ｉｎ ＧｅｎＢａｎｋ. Ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ａｔ ｅａｃｈ
ｂｒａｎｃｈ ｐｏｉｎｔｓ ｉｓ ｔｈｅ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｓｕｐｐｏｒｔｅｄ ｂｙ ｂｏｏｔｓｔｒａｐ. Ｔｈｅ ｂａｒ ｍｅａｎｓ ２％ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｄｉｖｅｒｇｅｎｃｅ.
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为 １２ 个(生草覆盖)、１０ 个(秸秆覆盖)、１３ 个(地膜

覆盖)ꎬ且覆盖处理优势种群数量高于对照[２６]ꎮ
３􀆰 ２　 地表覆盖措施对渭北旱作苹果园土壤细菌群

落结构的影响

不同覆盖措施对果园土壤细菌群落结构也产生

了较为显著的影响ꎮ 对不同处理和不同苹果生育期

土壤细菌群落结构相似性进行分析ꎬ结果显示ꎬ成熟

期土壤细菌群落结构与幼果期和膨大期相似性较

低ꎬ均小于 ７０％ ꎬ幼果期和膨大期内各处理间相似

度较高ꎮ 这种情况可以应用 Ｉｎｇｖａｒｓｓｏｎ[２７] 的 ｒ￣ｋ 生

存策略进行解释:在幼果期和膨大期ꎬ果树处于营养

生长和生殖生长阶段ꎬ这个时期气候稳定ꎬ三叶草和

果树之间及土壤细菌和果树之间存在激烈的水分养

分和空间竞争ꎬ这时土壤中采用 ｋ￣策略(保守主义

者)的细菌能够利用竞争到的少量营养物质存活下

来ꎬ成为优势菌群ꎻ成熟期土壤细菌与果树之间及细

菌种群之间对环境和养分的竞争逐渐降低ꎬ土壤中

采用 ｒ￣策略(机会主义者)的细菌得到迅速生长和

繁殖ꎬ从而群落组分发生较大改变ꎮ 有些细菌类群

在 ３ 个时期中都有发现ꎬ只是数量有所改变ꎬ这些类

群可能代表 ２ 种策略共存的种类或者它们在 ｒ￣ｋ 策

略选择的特征差异不明显ꎮ 聚类分析和 ＤＣＡ 结果

显示ꎬ苹果各生育期内生草覆盖和秸秆覆盖土壤细

菌群落结构相似度较高且与对照差异显著ꎬ而地膜

覆盖与对照差异不明显ꎮ 与本文结果相似ꎬＡｋｉｈｉｋｏ
等[２８]研究发现长期地膜覆盖对土壤可培养细菌数

量和细菌群落结构无显著影响ꎬ然而地表植被覆盖

和有机物质覆盖下土壤细菌群落结构与对照相比差

异显著[２９]ꎮ 细菌群落结构的变化以群落组分变化

为基础ꎬ以往研究表明ꎬ特定环境下较高的土壤温度

会促进革兰氏阳性细菌的生长ꎬ而某些豆科植物

(如野豌豆)的种植会增加土壤中革兰氏阴性细菌

的数量[３０]ꎮ Ｗａｌｌｉｓ 等[３１]应用 ＰＣＲ￣ＤＧＧＥ 的方法研

究了土地利用方式和管理方式对土壤细菌多样性的

影响ꎬ结果发现ꎬ土壤条件(包括有效磷、ｐＨ、镁离

子、总阳离子、钾和有机质)与土壤细菌群落结构和

组成显著相关ꎬ其中土壤有机质是影响细菌群落结

构的最主要因子ꎮ 本试验前期结果表明ꎬ不同覆盖

处理中以秸秆覆盖保水效果最好ꎬ其次为生草覆盖

和地膜覆盖ꎻ土壤日均温表现为:地膜覆盖 > ＣＫ >
生草覆盖 > 秸秆覆盖ꎻ土壤温度变幅为:ＣＫ > 地膜

覆盖 >生草覆盖 > 秸秆覆盖ꎻ苹果生育期内ꎬ有机

质、全氮、水溶性氮、全磷、有效磷以及全钾等土壤养

分在秸秆覆盖处理最高ꎬ其次为生草覆盖ꎬ地膜覆盖

和对照[７ꎬ１０]ꎮ 地表覆盖措施实施所产生的土壤理化

性质的变化是土壤细菌群落组分和群落结构发生改

变的内在原因ꎬ然而不同地域、不同土壤类型及气候

条件下地表覆盖后理化性质及细菌群落的变化特征

不尽相同ꎬ因此地表覆盖措施应因地制宜ꎮ
３􀆰 ３　 地表覆盖措施对渭北旱作苹果园土壤细菌群

落组成的影响

通过对 ＤＧＧＥ 图谱上优势条带进行分析可知ꎬ
这些序列对应的同源性最高的细菌分别属于变形菌

门(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)、拟杆菌门(Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ)、酸杆

菌门(Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ)、厚壁菌门(Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ)、放线菌

(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)和绿弯菌门(Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ)ꎮ 经过序

列比对和系统发育分析发现ꎬ这些细菌与来自其他

土壤类型和生态系统的细菌序列具有较高的相似

性ꎬ这说明它们在土壤环境中广泛存在ꎮ 秸秆覆盖

处理中变形菌门ꎬ梭杆菌门和厚壁菌门数量比较丰

富ꎬ主要包括根瘤菌、梭菌和链球菌ꎬ可能由于他们

适应能力和繁殖能力较强ꎬ而且有研究表明这些细

菌类群在土壤铁元素还原过程中具有重要作用[３２]ꎮ
生草覆盖处理的特异性优势类群比较丰富ꎬ表现为

其中 ４ 个条带(ＥꎬＮꎬＯꎬＰ)比其他处理亮度较高ꎬ分
别属于 α 变形菌亚门ꎬ放线菌ꎬβ 变形菌亚门和 γ 变

形菌亚门ꎬ细分为根瘤菌属ꎬ酸微菌属ꎬ红长命菌属

和埃希式杆菌属ꎮ 其中根瘤菌属可以跟植物根系共

生从而产生固氮作用ꎬ此外ꎬ酸微菌属被认为具有氧

化金属元素的作用从而使其能够被其他微生物或植

物利用[３３]ꎬ这说明覆盖措施的应用会在一定程度上

改变土壤细菌群落的功能特性ꎮ 由于土壤细菌种类

繁多、功能复杂、而且难以在实验室内进行培养ꎬ因
此对于这些富集或消失的细菌类群的生理生化特征

和具体的生态功能等还需进一步研究ꎮ

４　 结论

植物地表覆盖措施的应用一定时期内丰富了果

园土壤细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因 Ｖ３ 区 ＤＧＧＥ 图谱条带

数量ꎬ促进某些类群细菌的生长和繁殖ꎮ 这些优势

主要体现在幼果期和膨大期ꎬ这个阶段果树处于营

养生长和生殖生长的关键时期ꎬ土壤细菌与果树间

处于竞争友好并存的关系:该时期黄土高原降雨稀

１０９
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少ꎬ土壤水分亏缺ꎬ土壤细菌与果树间存在激烈的水

分和养分竞争ꎻ同时果树根系分泌物为细菌提供营

养物质ꎬ细菌则通过其生长代谢将果树不能直接利

用的养分进行转化ꎮ 因此ꎬ地表覆盖在黄土高原果

园中的具有重要的应用价值和研究意义ꎮ 本研究对

覆盖措施下非根际土壤细菌的主要类群和群落结构

进行了初步探索ꎬ下一步将对幼果期和膨大期根际

土壤细菌群落结构和组成及特定功能菌群(如固氮

类细菌)展开研究ꎬ为地表覆盖措施在该区域的合

理应用提供理论基础ꎮ
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[ ２ ]　 Ｍａｒｃｅｌ ＧＡ. ｖａｎ ｄｅｒ Ｈｅｉｊｄｅｎꎬ Ｃａｍｅｒｏｎ Ｗａｇｇ. Ｓｏｉｌ
Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ａｇｒｏ￣ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ ｆｕｎｃｔｉｏｎｉｎｇ.
Ｐｌａｎｔ ａｎｄ Ｓｏｉｌꎬ ２０１３ꎬ ３６３(１￣２): １￣５.

[ ３ ]　 Ｗａｎｇ Ｙꎬ Ｈｏｎｇ Ｋ. Ｍａｎｇｒｏｖｅ ｓｏｉｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ
ｕｓｉｎｇ ＤＧＧＥ ｏｆ １６Ｓ ｒＤＮＡ Ｖ３ ｆｒａｇｍｅｎｔ ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ ｃｈａｉｎ
ｒｅａｃｔｉｏｎ ｐｒｏｄｕｃｔｓ. Ａｃｔａ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｉｃａ Ｓｉｎｉｃａꎬ ２００５ꎬ ４５
(２): ２０１￣２０４. (ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ)

　 王岳坤ꎬ洪葵. 红树林土壤细菌 １６Ｓ ｒＤＮＡ Ｖ３ 片段

ＰＣＲ 产物的 ＤＧＧＥ 分析. 微生物学报ꎬ２００５ꎬ４５(２):
２０１￣２０４.

[ ４ ]　 Ｋｕｌｍａｔｉｓｋｉ Ａꎬ Ｂｅａｒｄ ＫＨꎬ Ｓｔｅｖｅｎｓ ＪＲꎬ Ｃｏｂｂｏｌｄ ＳＭ.
Ｐｌａｎｔ￣ｓｏｉｌ ｆｅｅｄｂａｃｋｓ: Ａ ｍｅｔａ￣ａｎａｌｙｔｉｃａｌ ｒｅｖｉｅｗ. Ｅｃｏｌｏｇｙ
Ｌｅｔｔｅｒｓꎬ ２００８ꎬ １１(９): ９８０￣９９２.

[ ５ ]　 Ｃａｏ Ｙꎬ Ｌｉ Ｊꎬ Ｚｈａｎｇ ＳＨꎬ Ｗａｎｇ ＹＬꎬ Ｃｈｅｎｇ Ｋꎬ Ｗａｎｇ
ＸＣꎬ Ｗａｎｇ ＹＬꎬ Ｔａｈｉｅ ＭＮ. Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｄｅｅｐ ｓｏｉｌ
ｄｅｓｉｃｃａｔｉｏｎ ｏｆ ａｐｐｌｅ ｏｒｃｈａｒｄｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｗｅａｔｈｅｒ ａｎｄ
ｌａｎｄｆｏｒｍ ｚｏｎｅｓ ｏｎ ｔｈｅ Ｌｏｅｓｓ Ｐｌａｔｅａｕ ｉｎ Ｃｈｉｎａ.
Ｔｒａｎｓａｃｔｉｏｎｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｓｏｃｉｅｔｙ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅ
Ｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇꎬ ２０１２ꎬ ２８(１５): ７２￣７９. (ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ)

　 曹裕ꎬ李军ꎬ张社红ꎬ王亚莉ꎬ程科ꎬ王学春ꎬＭ. Ｎａｖｅｅｄ
Ｔａｈｉｒ. 黄土高原苹果园深层土壤干燥化特征. 农业

工程学报ꎬ２０１２ꎬ２８(１５):７２￣８９.
[ ６ ]　 Ｇａｏ Ｄꎬ Ｇｕｏ Ｊꎬ Ｗｅｉ Ｚꎬ Ｙａｎｇ ＣＸ Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｏｒｃｈａｒｄ

ｍｕｌｃｈ ｏｎ ｓｏｉｌ ｑｕａｌｉｔｙꎬ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ａｐｐｌｅ
ｔｒｅｅｓ. Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｆｒｕｉｔ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ ２０１０ꎬ ２７ (５): ７７０￣
７７７. (ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ)

　 高登涛ꎬ郭景南ꎬ魏志峰ꎬ杨朝选. 果园地面覆盖对土

壤质量和苹果生长发育的影响. 果树学报ꎬ２０１０ꎬ２７
(５):７７０￣７７７.

[ ７ ]　 Ｌｉ Ｈꎬ Ｚｈａｎｇ Ｇꎬ Ｚｈａｏ Ｚꎬ Ｌｉ Ｋ. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ

ｈｅｒｂａｇｅ ｏｎ ｓｏｉｌ ｑｕａｌｉｔｙ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｎｏｎ￣ｉｒｒｉｇａｔｅｄ
ａｐｐｌｅ ｏｒｃｈａｒｄ ｉｎ Ｗｅｉｂｅｉ Ｌｏｅｓｓ Ｐｌａｔｅａｕ. Ｓｃｉｅｎｔｉａ
Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａ Ｓｉｎｉｃａꎬ ２００８ꎬ ４１ ( ７ ): ２０７０￣２０７６. ( ｉｎ
Ｃｈｉｎｅｓｅ)

　 李会科ꎬ张广军ꎬ赵正阳ꎬ李凯荣. 渭北黄土高原旱地

果园生草对土壤物理性质的影响. 中国农业科学ꎬ
２００８ꎬ４１(７):２０７０￣２０７６.

[ ８ ]　 Ｚｈａｎｇ Ｙꎬ Ｘｉｅ Ｙ. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｏｆ ｓｕｒｆａｃｅ
ｍｕｌｃｈｉｎｇ ｏｎ ｓｏｉｌ ｈｙｄｒｏｌｏｇｙ ｉｎ ａｎ ａｐｐｌｅ ｏｒｃｈａｒｄ. Ａｃｔａ
Ｐｒａｔａｃｕｌｔｕｒａｅ Ｓｉｎｉｃａꎬ ２０１１ꎬ ２０ ( ２ ): ８５￣９２. ( ｉｎ
Ｃｈｉｎｅｓｅ)

　 张义ꎬ谢永生. 不同覆盖措施下苹果园土壤水文差

异. 草叶学报ꎬ２０１１ꎬ２０(２):８５￣９２.
[ ９ ]　 Ｚｈａｎｇ Ｙꎬ Ｘｉｅ Ｙꎬ Ｈａｏ Ｍꎬ Ｓｈｅ Ｘ. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ

ｐａｔｔｅｒｎｓ ｓｕｒｆａｃｅ ｍｕｌｃｈｉｎｇ ｏｎ ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｎｄ ｆｒｕｉｔ
ｔｒｅｅｓ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｙｉｅｌｄ ｉｎ ａｎ ａｐｐｌｅ ｏｒｃｈａｒｄ. Ｃｈｉｎｅｓｅ
Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ａｐｐｌｉｅｄ Ｅｃｏｌｏｇｙꎬ ２０１０ꎬ ２１ (２): ２７９￣２８６.
(ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ)

　 张义ꎬ谢永生ꎬ郝明德ꎬ摄晓燕. 不同地表覆盖方式对

苹果园土壤性状及果树生长和产量的影响. 应用生

态学报ꎬ２０１０ꎬ２１(２):２７９￣２８６.
[１０]　 Ｈｕａｎｇ ＪＨꎬ Ｌｉａｏ ＹＣꎬ Ｇａｏ ＭＳꎬ Ｙｉｎ ＲＪ. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｔｉｌｌａｇｅ

ａｎｄ ｍｕｌｃｈｉｎｇ ｏｎ ｏｒｃｈａｒｄ ｓｏｉｌ ｍｏｉｓｔｕｒｅ ｃｏｎｔｅｎｔ ａｎｄ
ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｉｎ Ｌｏｅｓｓ Ｐｌａｔｅａｕ. Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ａｐｐｌｉｅｄ
Ｅｃｏｌｏｇｙꎬ ２００９ꎬ ２０(１１): ２６５２￣２６５８. (ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ)

　 黄金辉ꎬ廖允成ꎬ高茂盛ꎬ殷瑞敬. 耕作和覆盖对黄土

高原果园土壤水分和温度的影响. 应用生态学报ꎬ
２００９ꎬ２０(１１):２７９￣２８６.

[１１]　 Ｍｏｒｒａ ＭＪ. Ａｓｓｅｓｓｉｎｇ ｔｈｅ ｉｍｐａｃｔ ｏｆ ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃ ｐｌａｎｔ
ｐｒｏｄｕｃｔｓ ｏｎ ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｓｍｓ. Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｅｃｏｌｏｇｙꎬ １９９４ꎬ ３
(１): ５３￣５５.

[１２]　 Ｄｏｎｇ Ｌꎬ Ｙｕａｎ Ｈꎬ Ｌｉ Ｓꎬ Ｙｕａｎ Ｈꎬ Ｐａｎ Ｚ. Ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ ｏｎ
ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｆｏｒ ｍａｉｚｅ
ｎｏ ｔｉｌｌａｇｅ ｗｉｔｈ ｓｔｒａｗ ｍｕｌｃｈ. Ｅｃｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ
Ｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ ２０１０ꎬ １９(２): ４４４￣４４６. (ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ)

　 董立国ꎬ袁汉民ꎬ李生宝ꎬ袁海燕ꎬ潘占兵. 玉米免耕

秸秆覆盖对土壤微生物群落功能多样性的影响. 生

态环境学报ꎬ２０１０ꎬ１９(２):４４４￣４４６.
[１３]　 Ｌｉｎ Ｙꎬ Ｃｈａ Ｙꎬ Ｍａｏ Ｋꎬ Ｌｉｕ Ｙ. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｗｈｅａｔ ｓｔｒａｗ

ｍｕｌｃｈｉｎｇ ａｍｏｕｎｔ ｏｎ ｔｈｅ ｑｕａｎｔｉｔｙ ｏｆ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｉｎ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｏｂａｃｃｏ ｐｌａｎｔｉｎｇ ｓｏｉｌ. Ｃｒｏｐ Ｒｅｓｅａｒｃｈꎬ ２０１２ꎬ ２６
(６): ６６４￣６６７. (ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ)

　 林云红ꎬ查永丽ꎬ毛昆明ꎬ刘彦. 小麦秸秆覆盖量对不

同植烟土壤微生物数量的影响. 作物研究ꎬ２０１２ꎬ ２６
(６):６６４￣６６７.

[１４]　 Ｌｉｕ Ｊꎬ Ｆａｎｇ Ｓꎬ Ｘｉｅ Ｂꎬ Ｈａｏ Ｊ. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｂｉｏ￣ｍｕｌｃｈｉｎｇ

２０９



陈月星等: 地表覆盖对渭北旱作苹果园土壤细菌群落结构及多样性的影响. /微生物学报(２０１５)５５(７)

ｏｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎꎬ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ
ａｎｄ ｔｒｅｅ ｇｒｏｗｔｈ ｉｎ ｐｏｐｌａｒ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ. Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ
Ａｐｐｌｉｅｄ Ｅｃｏｌｏｇｙꎬ ２００８ꎬ １９ ( ６ ): １２０４￣１２１０. ( ｉｎ
Ｃｈｉｎｅｓｅ)

　 刘久俊ꎬ方升佐ꎬ谢宝东ꎬ郝娟娟. 生物覆盖对杨树人

工林根际土壤微生物、酶活性及林木生长的影响. 应

用生态学报ꎬ２００８ꎬ１９(６):１２０４￣１２１０.
[１５]　 Ｎｉｃｏｒａｒａｔ Ｄꎬ Ｄｉｃｋ ＷＡꎬ Ｄｏｐｓｏｎ Ｍꎬ Ｔｕｏｖｉｎｅｎ ＯＨ.

Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ａ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ｗｅｔｌａｎｄ
ｓｙｓｔｅｍ ｔｒｅａｔｉｎｇ ａｃｉｄ ｃｏａｌ ｍｉｎｅ ｄｒａｉｎａｇｅ. Ｓｏｉｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ ＆
Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙꎬ ２００８ꎬ ４０(２): ３１２￣３２１.

[１６]　 Ｋｉｈａｒａ Ｊꎬ Ｍａｒｉｔｕｓ Ｃꎬ Ｂａｔｉｏｎｏ Ａꎬ Ｔｈｕｉｔａ Ｍꎬ Ｌｅｓｕｅｕｒ Ｄꎬ
Ｈｅｒｒｍａｎｎ Ｌꎬ Ａｍｅｌｕｎｇ Ｗꎬ Ｖｌｅｋ ＰＬＧ. Ｓｏｉｌ ａｇｇｒｅｇａｔｉｏｎ
ａｎｄ ｔｏｔａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ｆｕｎｇｉ ｉｎ ｖａｒｉｏｕｓ ｔｉｌｌａｇｅ
ｓｙｓｔｅｍｓ ｏｆ ｓｕｂ￣ｈｕｍｉｄ ａｎｄ ｓｅｍｉ￣ａｒｉｄ Ｋｅｎｙａ. Ａｐｐｌｉｅｄ Ｓｏｉｌ
Ｅｃｏｌｏｇｙꎬ ２０１２ꎬ ５８(１２): １２￣２０

[１７]　 Ｚｈａｎｇ Ｈꎬ Ｔａｎｇ Ｍꎬ Ｃｈｅｎ Ｈꎬ Ｄｕ Ｘ. Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｓｏｉｌ
ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｏｆ ｆｉｖｅ
ａｆｆｏｒｅｓｔａｔｉｏｎ ｔｒｅｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｌｏｅｓｓ Ｐｌａｔｅａｕ. Ｊｏｕｒｎａｌ
ｏｆ Ｂｅｉｊｉｎｇ Ｆｏｒｅｓｔｒｙ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ ２００８ꎬ ３０ (３): ８５￣９０.
(ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ)

　 张海涵ꎬ唐明ꎬ陈辉ꎬ杜小刚. 黄土高原 ５ 种造林树种

菌根根际土壤微生物群落多样性研究. 北京林业大

学学报ꎬ２００８ꎬ３０(３):８５￣９０.
[１８]　 Ｎａｉｒ Ａꎬ Ｎｇｏｕａｊｉｏ Ｍ. Ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓꎬ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ

ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ ａｎｄ ｎｅｍａｔｏｄｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ
ａｓ ａｆｆｅｃｔｅｄ ｂｙ ｃｏｖｅｒ ｃｒｏｐｓ ａｎｄ ｃｏｍｐｏｓｔ ｉｎ ａｎ ｏｒｇａｎｉｃ
ｖｅｇｅｔａｂｌｅ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ｓｙｓｔｅｍ. Ａｐｐｌｉｅｄ Ｓｏｉｌ Ｅｃｏｌｏｇｙꎬ
２０１２ꎬ ５８: ４５￣５５.

[１９]　 Ｑｉａｏ Ｙꎬ Ｌｉ Ｚꎬ Ｗａｎｇ Ｘꎬ Ｚｈｕ Ｂꎬ Ｈｕ Ｙꎬ Ｚｅｎｇ Ｚ. Ｅｆｆｅｃｔ
ｏｆ ｌｅｇｕｍｅ￣ｃｅｒｅａｌ ｍｉｘｔｕｒｅｓ ｏｎ ｔｈｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ. Ｐｌａｎｔ Ｓｏｉｌ ａｎｄ
Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔꎬ ２０１２ꎬ ５８ (４): １７４￣１８０.

[２０]　 Ｍｏｕｈａｍａｄｏｕ Ｂꎬ Ｐｕｉｓｓａｎｔ Ｊꎬ Ｐｅｒｓｏｎｅｎｉ Ｅꎬ Ｄｅｓｃｌｏｓ￣
Ｔｈｅｖｅｎｉａｕ Ｍꎬ Ｋａｓｔｌ ＥＭꎬ Ｓｃｈｌｏｔｅｒ Ｍꎬ Ｚｉｎｇｅｒ Ｌꎬ Ｒｏｙ Ｊꎬ
Ｇｅｒｅｍｉａ ＲＡꎬ Ｌａｖｏｒｅｌ Ｓ. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｔｗｏ ｇｒａｓｓ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｎ
ｔｈｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ. Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ
Ｆｅｒｔｉｌｉｔｙ ｏｆ Ｓｏｉｌｓꎬ ２０１３ꎬ ４９(８): １１３１￣１１３９.

[２１]　 Ｊｕｍｐｐｏｎｅｎ Ａꎬ Ｂｒｏｗｎ ＳＰ. Ｔｈｅ ｒｉｃｈ ａｎｄ ｔｈｅ ｓｅｎｓｉｔｉｖｅ:
ｄｉｖｅｒｓｅ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｃｈａｎｇｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｌｙ ｗｉｔｈ ｔｈｅ
ｗａｒｍｉｎｇ Ａｒｃｔｉｃ. Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｅｃｏｌｏｇｙꎬ ２０１４ꎬ ２３ (１３):
３１２７￣３１２９.

[２２]　 Ｔｕ Ｃꎬ Ｒｉｓｔａｉｎｏ ＪＢꎬ Ｈｕ ＳＪ. Ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ａｎｄ
ａｃｔｉｖｉｔｙ ｉｎ ｏｒｇａｎｉｃ ｔｏｍａｔｏ ｆａｒｍｉｎｇ ｓｙｓｔｅｍｓ: Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ
ｏｒｇａｎｉｃ ｉｎｐｕｔｓ ａｎｄ ｓｔｒａｗ ｍｕｌｃｈｉｎｇ. Ｓｏｉｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ ＆
Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙꎬ ２００６ꎬ ３８(２): ２４７￣２５５.

[２３]　 Ｙａｏ Ｓꎬ Ｍｅｒｗｉｎ ＩＡꎬ Ｂｉｒｄ ＧＷꎬ Ａｂａｗｉ ＧＳꎬ Ｔｈｉｅｓ ＪＥ.
Ｏｒｃｈａｒｄ ｆｌｏｏｒ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｐｒａｃｔｉｃｅｓ ｔｈａｔ ｍａｉｎｔｉａｎ
ｖｅｇｅｔａｔｉｖｅ ｏｒ ｂｉｏｍａｓｓ ｇｒｏｕｎｄｃｏｖｅｒ ｓｔｉｍｕｌａｔｅ ｓｏｉｌ
ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ａｃｔｉｖｉｔｙ ａｎｄ ａｌｔｅｒ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ
ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ. Ｐｌａｎｔ ａｎｄ Ｓｏｉｌꎬ ２００５ꎬ ２７１ ( １￣２ ):
３７７￣３８９.

[２４]　 Ｚｈａｎｇ Ｌꎬ Ｌｉｕ Ｆꎬ Ｚｈａｎｇ Ｙꎬ Ｌｉ Ｘꎬ Ｌｉ Ｂꎬ Ｘｕ Ｓꎬ Ｇｕ Ｊꎬ
Ｈａｎ Ｍ. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍｕｌｃｈｉｎｇ ｏｎ ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ
ｃａｒｂｏｎ ｆｒａｃｔｉｏｎｓ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｏｆ ａｐｐｌｅ
ｏｒｃｈａｒｄ ｉｎ Ｌｏｅｓｓ Ｐｌａｔｅａｕ. Ｓｃｉｅｎｔｉａ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａ Ｓｉｎｉｃａꎬ
２０１３ꎬ ４６(１５): ３１８０￣３１９０. (ｉｎ Ｃｈｉｎｅｓｅ)

　 张林森ꎬ刘富庭ꎬ张永旺ꎬ李雪薇ꎬ李丙智ꎬ胥生荣ꎬ谷
洁ꎬ韩明玉. 不同覆盖方式对黄土高原地区苹果园土

壤有机碳组分及微生物的影响. 中国农业科学ꎬ
２０１３ꎬ４６(１５):３１８０￣３１９０.

[２５]　 Ｚｉｂｉｌｓｈｅ ＬＭꎬ Ｍａｒｋｕｓ ＤＪ. Ｂｌａｃｋ ｏａｔ ｃｏｖｅｒ ｃｒｏｐ
ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｎ ｓｏｉｌ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ａｎｄ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ
ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｎ ａ ｍｏｌｌｉｓｏｌ ｉｎ Ｔｅｘａｓ ＵＳＡ. Ｇｅｏｄｅｒｍａꎬ
２００９ꎬ １４９(３): ３７９￣３８５.

[２６]　 Ｃｈｅｎ Ｙꎬ Ｗｅｎ Ｘꎬ Ｓｕｎ Ｙꎬ Ｚｈａｎｇ Ｊꎬ Ｗｕ Ｗꎬ Ｌｉａｏ Ｙ.
Ｍｕｌｃｈｉｎｇ ｐｒａｃｔｉｃｅｓ ａｌｔｅｒｅｄ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ
ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｉｍｐｒｏｖｅｄ ｏｒｃｈａｒｄ ｐｒｏｄｕｃｔｉｖｉｔｙ ａｎｄ ａｐｐｌｅ
ｑｕａｌｉｔｙ ａｆｔｅｒ ｆｉｖｅ ｇｒｏｗｉｎｇ ｓｅａｓｏｎｓ. Ｓｃｉｅｎｔｉａ
Ｈｏｒｔｉｃｕｌｔｕｒａｅꎬ ２０１４ꎬ １７２: ２４８￣２５７.

[２７]　 Ｉｎｇｖａｒｓｓｏｎ ＰＫ. Ｇｒｏｕｐ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ｉｎ ｄｅｎｓｉｔｙ￣ｒｅｇｕｌａｔｅｄ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ. Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ Ｅｃｏｌｏｇｙ Ｒｅｓｅａｒｃｈꎬ １９９９ꎬ
１(５): ５２７￣５３６.

[２８]　 Ａｋｉｈｉｋｏ Ｍꎬ Ｓａｔｏｓｈｉ Ｉꎬ Ｎｏｂｕａｋｉ Ｆꎬ Ｈｉｒｏａｋｉ Ｈ. Ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ
ｆｏｒ ｓｏｉｌ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ ｂｙ ｃｏｎｔｉｎｕｉｎｇ ｕｓｅ ｏｆ ｂｉｏｄｅｇｒａｄａｂｌｅ
ｐｌａｓｔｉｃ. Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｐｏｌｙｍｅｒｓ ａｎｄ ｔｈｅ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔꎬ
２０１１ꎬ １９(３): ６２２￣６２７.

[２９]　 Ｃａｒｒｅｒａ ＬＭꎬ Ｂｕｙｅｒ ＪＳꎬ Ｖｉｎｙａｒｄ Ｂꎬ Ａｂｄｕｌ￣Ｂａｋｉ ＡＡꎬ
Ｓｉｋｏｒａ ＬＪꎬ Ｔｅａｓｄａｌｅ ＪＲ. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｃｏｖｅｒ ｃｒｏｐｓꎬ
ｃｏｍｐｏｓｔꎬ ａｎｄ ｍａｎｕｒｅ ａｍｅｎｄｍｅｎｔｓ ｏｎ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｉｎ ｔｏｍａｔｏ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ｓｙｓｔｅｍｓ.
Ａｐｐｌｉｅｄ Ｓｏｉｌ Ｅｃｏｌｏｇｙꎬ ２００７ꎬ ３７(３): ２４７￣２５５.

[３０]　 Ｂｕｙｅｒ ＪＳꎬ Ｔｅａｓｄａｌｅ ＪＲꎬ Ｒｏｂｅｒｔｓ ＤＰꎬ Ｚａｓａｄａ ＩＡꎬ Ｍａｕｌ
ＪＥ. Ｆａｃｔｏｒｓ ａｆｆｅｃｔｉｎｇ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ
ｉｎ ｔｏｍａｔｏ ｃｒｏｐｐｉｎｇ ｓｙｓｔｅｍｓ. Ｓｏｉｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ
Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙꎬ ２０１０ꎬ ４２(５): ８３１￣８４１.

[３１]　 Ｗａｌｌｉｓ ＰＤꎬ Ｈａｙｎｅｓ ＲＪꎬ Ｈｕｎｔｅｒ ＣＨꎬ Ｍｏｒｒｉｓ ＣＤ. Ｅｆｆｅｃｔ
ｏｆ ｌａｎｄ ｕｓｅ ａｎｄ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｏｎ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ
ａｓ ｍｅａｓｕｒｅｄ ｂｙ ＰＣＲ￣ＤＧＧＥ. Ａｐｐｌｉｅｄ Ｓｏｉｌ Ｅｃｏｌｏｇｙꎬ
２０１０ꎬ ４６(１): １４７￣１５０.

[３２]　 Ｓａｒ Ｐꎬ Ｋａｚｙ ＳＫꎬ Ｐａｕｌ Ｄꎬ Ｓａｒｋａｒ Ａ. Ｍｅｔａｌ
ｂｉｏｒｅｍｅｄｉａｔｉｏｎ ｂｙ ｔｈｅｒｍｏｐｈｉｌｉｃ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ / /

３０９



Ｙｕｅｘｉｎｇ Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ. / Ａｃｔａ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｉｃａ Ｓｉｎｉｃａ(２０１５)５５(７)

Ｓａｔｙａｎａｒａｙａｎａ Ｔꎬ Ｌｉｔｔｌｅｃｈｉｌｄ Ｊꎬ Ｋａｗａｒａｂａｙａｓｉ Ｙ.
Ｔｈｅｒｍｏｐｈｉｌｉｃ Ｍｉｃｒｏｂｅｓ ｉｎ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ａｎｄ Ｉｎｄｕｓｔｒｉａｌ
Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ. Ｔｈｅ Ｎｅｔｈｅｒｌａｎｄｓ: Ｓｐｒｉｎｇｅｒꎬ ２０１３.

[３３]　 Ｃｌｅａｖｅｒ ＡＡꎬ Ｂｕｒｔｏｎ ＮＰꎬ Ｎｏｒｒｉｓ ＰＲ. Ａ ｎｏｖｅｌ

Ａｃｉｄｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓ ｃｕｌｔｕｒｅｓ ｏｆ
ｍｏｄｅｒａｔｅｌｙ ｔｈｅｒｍｏｐｈｉｌｉｃꎬ ｍｉｎｅｒａｌ￣ｓｕｌｆｉｄｅ￣ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ
ａｃｉｄｏｐｈｉｌｅｓ. Ａｐｐｌｉｅｄ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙꎬ
２００７ꎬ ７３(１３): ４２９４￣４２９９.

Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｇｒｏｕｎｄ ｍｕｌｃｈ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔｓ ｏｎ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｔｈｅ ｎｏｎ￣ｉｒｒｉｇａｔｅｄ
ａｐｐｌｅ ｏｒｃｈａｒｄ ｉｎ Ｗｅｉｂｅｉ Ｌｏｅｓｓ Ｐｌａｔｅａｕ

Ｙｕｅｘｉｎｇ Ｃｈｅｎ１ꎬ Ｘｉａｏｘｉａ Ｗｅｎ１ꎬ Ｙｕｌｉｎ Ｓｕｎ１ꎬ Ｊｕｎｌｉ Ｚｈａｎｇ１ꎬ Ｘｉａｏｌｉ Ｌｉｎ２ꎬ
Ｙｕｎｃｈｅｎｇ Ｌｉａｏ１∗

１Ｃｏｌｌｅｇｅ ｏｆ Ａｇｒｏｎｏｍｙꎬ２Ｃｏｌｌｅｇｅ ｏｆ Ｐｌａｎｔ Ｐｒｏｔｅｃｔｉｏｎꎬ Ｎｏｒｔｈｗｅｓｔ Ａ＆Ｆ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ Ｙａｎｇｌｉｎｇ ７１２１００ꎬ Ｓｈａａｎｘｉ
Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎬ Ｃｈｉｎａ

Ａｂｓｔｒａｃｔ:[Ｏｂｊｅｃｔｉｖｅ] Ｗｅ ｓｔｕｄｉｅｄ ｔｈｅ ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎｄｕｃｅｄ ｂｙ ｇｒｏｕｎｄ ｍｕｌｃｈ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔｓ ａｔ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｐｐｌｅ ｇｒｏｗｔｈ ｐｅｒｉｏｄｓ. [Ｍｅｔｈｏｄｓ] Ｗｅ ａｄｏｐｔｅｄ ｔｈｅ ｄｅｎａｔｕｒｉｎｇ ｇｒａｄｉｅｎｔ ｇｅｌ ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ (ＤＧＧＥ) ｗｉｔｈ ＰＣＲ￣
ａｍｐｌｉｆｉｅｄ １６Ｓ ｒＲＮＡ ｆｒａｇｍｅｎｔｓ ｔｏ ｄｅｔｅｒｍｉｎｅ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ. [Ｒｅｓｕｌｔｓ] Ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｕｎｄ ｍｕｌｃｈ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔｓ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ. Ｂｏｔｈ ｔｈｅ ｍｕｌｃｈ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ
ｓｔｒａｔｅｇｉｅｓ ａｎｄ ａｐｐｌｅ ｇｒｏｗｔｈ ｐｅｒｉｏｄｓ ａｆｆｅｃｔｅｄ ｔｈｅ ｐｒｅｄｏｍｉｎａｎｔ ｇｒｏｕｐｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｉｎ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ.
Ｇｒａｓｓ ｍｕｌｃｈ ａｎｄ ｃｏｒｎｓｔａｌｋ ｍｕｌｃｈ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ｈａｄ ｈｉｇｈｅｒ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ｔｈａｎ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｏｌ ａｔ ｙｏｕｎｇ ｆｒｕｉｔ
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