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摘   要：【目的】长期大量施用化肥导致土壤退化及土壤微生物群落结构失衡。采用有机活性物

质配施化肥，被认为是阻控土壤退化并维系微生物群落稳定性的重要策略。【方法】以棉花为供

试作物，采用宏基因组学方法研究生物活性物质 γ-聚谷氨酸(γ-polyglutamic acid, γ-PGA)与化肥配

施对棉田土壤微生物群落结构和功能的影响，试验共设计 3 个施肥处理组和 1 个不施肥对照组：

单施化肥(NK)、化肥添加 γ-PGA 水溶液(YT)、化肥添加 γ-PGA 颗粒(GT)和不施肥(CK)。【结果】

GT 和 YT 处理的棉花生长状况和土壤养分含量显著高于 NK 和 CK。微生物群落分析结果表明，

γ-PGA 配施化肥显著提高土壤微生物的丰度和多样性，而单施化肥处理对微生物多样性提高并不

显著，同时 γ-PGA 的施加也改变了棉田土壤微生物群落组成，与 NK 相比，YT 与 GT 的变形菌

门的相对丰度减少 9.70%−12.72%，拟杆菌门的相对丰度增加 13.33%−20.90%，放线菌门的相对丰

度增加 8.09%−13.01%。此外，YT 处理中丛植菌根真菌 Rhizophagus 的相对丰度增加了 19.71%。

功能基因分析表明，GT 和 YT 处理显著提高了氨基酸生物合成、次生代谢生物合成和 ABC 转运

蛋白等相关功能基因的丰度。【结论】施用 γ-PGA 对新疆棉田土壤微生物多样性及生态系统稳定

性具有应用潜力。 
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Abstract: [Objective] Long-term and excessive application of chemical fertilizers leads to soil 
degradation and an imbalanced microbial community structure in soil. The combination of 
organic active substances with chemical fertilizers is considered an important approach for 
controlling soil degradation and maintaining microbial community stability. [Methods] 
Metagenomics was employed to study the effects of combining the bioactive substance 
γ-polyglutamic acid (γ-PGA) with chemical fertilizer on soil microbial community and function 
in cotton fields. Four fertilization groups were designed: chemical fertilizer (NK), chemical 
fertilizer combined with γ-PGA aqueous solution (YT), chemical fertilizer combined with 
γ-PGA granules (GT), and no fertilizer (CK). [Results] GT and YT groups outperformed NK 
and CK groups in terms of cotton growth and soil nutrient content. The combination of γ-PGA 
with chemical fertilizer significantly increased the microbial abundance and diversity in soil, 
while chemical fertilizer alone did not improve soil microbial diversity. In addition, the 
application of γ-PGA changed soil microbial community composition. Compared with the NK 
group, YT and GT groups showed a 9.70%–12.72% decrease in the relative abundance of 
Proteobacteria and 13.33%–20.90% and 8.09%–13.01% increases in the relative abundance of 
Bacteroidetes and Actinobacteria, respectively. In addition, the relative abundance of 
Rhizophagus (a genus of mycorrhiza fungi) increased by 19.71% in the YT group. The 
functional gene analysis showed that GT and YT significantly increased the abundance of 
functional genes related to amino acid biosynthesis, secondary metabolite biosynthesis, and 
ABC transporters. [Conclusion] The application of γ-PGA has the potential of improving soil 
microbial diversity and ecosystem stability in Xinjiang cotton fields. 
Keywords: cotton; γ-polyglutamic acid; metagenomics; microbial community; functional gene 
 
 

棉花是世界范围内重要的经济作物之一，中

国是最大棉花生产国，新疆为全国最大产棉区，

现今棉花产业已成为新疆重要经济支柱之一[1]。

然而，长期大量施用化学肥料不仅使土壤中养分

残留升高，进而污染土壤和水体，并导致肥料利

用率降低[2]。同时，过量施肥也可能导致棉花产

量与品质受到影响[3]。因此，提高肥料利用率、

改善土壤微环境对于促进棉花经济和棉花产业

绿色发展均具有重要意义。针对上述问题，近年

来市场上涌现了众多产品，包括新型肥料增效剂
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和生物刺激素等。然而，对于这类生物活性物质

的施用效果，特别是对土壤微生物群落结构和功

能的影响，往往缺乏深入的系统研究[4]。 
γ-聚谷氨酸(γ-polyglutamic acid, γ-PGA)是

微生物发酵合成的一种水溶性多聚氨基酸，具有

优良的水溶性、超强的吸附性和生物可降解性，

降解产物为无公害的谷氨酸，被视为一种出色的

环保型高分子材料，并在各行业中广泛应用[5]。

此外，γ-PGA 具有促进作物生长发育、节肥增效

和保持水分的作用，因此被应用于农业生产等领

域[6]。王建平等[7]用不同浓度 γ-PGA 溶液进行浸

种处理发现，烟草种子的芽长、发芽系数和活力

指数等都有明显提升。γ-PGA 显著提高植物对

氮、磷和钾的吸收，增强植物对养分的吸收[8]。

Bai 等[9]研究发现 γ-PGA 施用量对作物增产及肥

料利用率提高也有显著影响。目前关于 γ-PGA
在粮食、蔬菜等作物上的研究均有报道，对小白

菜[10]、玉米[11]和小麦[12]等的产量及养分吸收利

用有显著提高。Ma 等[13]研究表明，γ-PGA 可以

通过影响土壤微生物的组成和活性，进一步影响

植物的生长和产量。 
土壤微生物参与土壤养分元素循环，被认为是

土壤生态系统的调节器，是维持土壤健康的核心与

关键[14]。研究表明 γ-PGA 可显著促进根区微生物

群落的生长[15]；在西瓜苗播种前向基质中添加

γ-PGA 可以改变根际细菌群落结构，并使一些有益

细菌属的丰度增加[16]；喷施 γ-PGA 显著提高了植

物促生菌被孢霉属和生防菌毛壳属真菌的丰度[17]。

目前 γ-PGA 在果蔬等园艺作物中得到了广泛应用，

在作物产量及养分吸收方面的研究较为丰富，但对

于相应作物的土壤微生物方面却鲜有系统报道。 
近年来，分子生物学技术的迅猛发展使得宏

基因组学成为微生物群落研究中应用最广泛的

组学手段之一[18]。宏基因组技术能够深入剖析

微生物群落结构，提供更为全面的微生物功能信

息。本研究以宏基因组学为技术手段，以棉花种

植土壤为研究核心，通过添加生物活性物质

γ-PGA，探究其对棉田土壤微生物组成及功能的

影响。以期为提高棉花产量和改良土壤环境提供

坚实的理论依据和实践指导，进而为农业生产的

可持续发展作出贡献。 

1  材料与方法 
1.1  试验场地概况 

试验场地位于新疆维吾尔自治区乌鲁木齐

市水磨沟区的新疆师范大学温泉校区(44°96′N，

80°95′E)的桃山试验基地，已连续种植两年，属

中温带大陆性干旱气候，春秋两季较短，冬夏两

季较长，昼夜温差大，多年平均气温与降水量分

别为 6.7 ℃与 280 mm。土壤类型为壤土，有机

质含量 13.2 g/kg，碱解氮 63.25 mg/kg，速效磷

22.5 mg/kg，速效钾 210.3 mg/kg，pH 值 7.61。 
1.2  试验材料 

棉花种子选用‘新陆早 80 号’，化肥选用氨磷

钾复合肥(有效成分：N 15%，P2O5 15%，K2O 15%)，
纯 γ-聚谷氨酸水溶液(γ-PGA含量≥5%)和纯 γ-聚谷

氨酸颗粒(γ-PGA含量≥10%)由新疆慧尔农业集团

股份有限公司提供，纯 γ-聚谷氨酸水溶液氮磷钾

含量：N 0.3%，P2O5 0.16%，K2O 0.11%；纯 γ-聚
谷氨酸颗粒氮磷钾含量：N 0.15%，P2O5 0.11%，

K2O 0.41%。认为 γ-PGA 水溶液和 γ-PGA 颗粒中

的氮、磷、钾等养分并不会对整个试验存在干扰。 

1.3  试验设计 
棉花于 2023 年 5 月 10 日进行播种。采用覆

膜栽培，每膜 2 行，行距设置为 50 cm，播种密

度为 22.2万株/hm2。整个棉花生长期间灌水 12次，

于６月中旬开始至 9月上旬结束，灌水周期 5−7 d，
灌溉定额 300 mm。试验共设置 4 个处理，分别

为不添加任何肥料(CK)、仅施加化肥(NK)、化

肥添加 γ-聚谷氨酸水溶液(YT)和化肥添加 γ-聚
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谷氨酸颗粒(GT)，每个处理 3 个重复，每个重复

面积 2 m×5 m，相邻区域之间间隔 1 m。试验中

氨磷钾复合肥(N 15%，P2O5 15%，K2O 15%)施
用量 285 kg/hm2，纯 γ-聚谷氨酸水溶液(γ-PGA
含量≥5%)施用量 9 L/hm2，γ-聚谷氨酸颗粒

(γ-PGA 含量≥10%)施用量 4.5 kg/hm2，添加聚谷

氨酸处理的 γ-PGA 实际输入量均为 450 g/hm2。

肥料在棉花生长期间分６次随水灌溉，每次施肥

量占总施肥量的 16.7%，时间为第 1 次 6 月 17 日，

第 2 次 7 月 1 日，第 3 次 7 月 15 日，第 4 次 7 月

29 日，第 5 次 8 月 12 日，第 6 次 8 月 26 日。在

8 与 16 日(花玲期)，每个处理随机选取 10 株，

使用卷尺测量株高，用游标卡尺测量株径，利用

SPAD-502Plus 叶绿素仪(上海泽泉科技股份有限

公司)测定叶片相对叶绿素含量，并记录棉花主

茎叶数、果枝数、蕾数和铃数。 

1.4  土壤样品的采集和测定 
土壤样品于第5次施肥后的第5天(8月17日)

采集，每个处理随机选取 6 个采样点，采集深度

为 0−20 cm。将采集的土样混合均匀并去除其中

的杂质、细根等，每个处理 3 个重复，总共 12
个样品。一部分土样风干粉碎后用于土壤养分的

测定，另一部分土样储存在−80 ℃下用于宏基因

组测序分析。 
土壤理化性质测定参考《土壤农化分析》[19]

进行。其中土壤 pH 采用 pH 计测定；土壤总有机

碳含量采用重铬酸钾-外加热法测定；土壤全氮含

量通过 vario MACRO cube 元素分析仪(Elementar 
Trading 公司)测定；土壤全磷含量采用钼锑抗比色

法测定；土壤速效磷采用碳酸氢钠浸提-钼锑比色

法测定；土壤碱解氮采用碱解扩散法测定。 
DNA提取和宏基因组测序由北京百迈客生物

技术有限公司进行，每个样品设 3 个生物学重复。

原始序列读取经过质量控制，获得质量过滤后的

读数，进行宏基因组组装，得到每个样本的宏基

因组组装 contig 序列，基于单个样品的组装结果

进行编码基因预测，同时获取翻译后的蛋白序列，

合并各样本单独基因预测的编码基因预测结果，

去冗余得到非冗余基因集，同时得到非冗余基因

丰度信息，将非冗余基因集与非冗余蛋白质序列

数据库(non-redundant protein sequence database, 
NR)在 KEGG 中进行比对并注释，获得物种或功

能基因注释信息，然后使用对应的基因丰度总和

计算该物种或功能基因丰度，在门、属、直系同

源物和代谢通路水平上统计非冗余基因集在各个

样品中的丰度，构建相应分类水平上的丰度表。 
1.5  数据分析 

采用 SPSS 26.0 软件 One-way ANOVA 中的最

小显著性差异(least significant difference, LSD)法对

棉花农艺性状和土壤养分数据进行显著性差异分

析(P<0.05)。基于百迈客云平台(www.biocloud.net)
进行多样品物种或功能多样性的比较分析，物种或

功能的组成，差异功能基因分析等。 

2  结果与分析 
2.1  不同施肥处理对棉花生长的影响 

由表 1 可见，不同的施肥处理对棉花的生长

有不同的影响。与 CK 相比，NK、GT 和 YT 均

可以显著促进棉花生长。其中，以 YT 的株高最

高，达到 49.03 cm，显著高于 CK 处理(32.98 cm)，
GT (48.23 cm)的株高略低于 YT，NK (42.50 cm)
次之。在茎粗方面，GT (7.79 mm)的茎粗最粗，

显著高于 CK (5.13 mm)，YT (7.30 mm)的茎粗略

低于 GT，NK (6.42 mm)次之。主茎叶数在施肥

处理后也有显著增加，YT (12.50 片)的主茎叶数

最多，显著高于 CK (7.63 片)，GT (11.50 片)和
NK (10.11 片)的主茎叶数也显著高于 CK。SPAD
值是衡量叶片叶绿素含量的指标，GT 的 SPAD
值(50.05)最高，NK (47.51)和 YT (48.40)均显著

高于 CK (44.85)的 SPAD 值。在果枝数方面，GT 
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(9.67 个)和 YT (8.17 个)的果枝数显著高于 NK 
(6.67 个)和 CK (6.50 个)。GT (15.17 个)和 YT 
(13.50 个)的蕾数显著高于 NK (10.50 个)和 CK 
(7.33 个)。GT (3.50 个)和 YT (3.50 个)的铃数显

著高于 NK (2.50 个)和 CK (1.83 个)。 
2.2  不同施肥处理对土壤理化性质的影响 

由表 2 可知，不同的施肥处理对棉田的土壤

性质有不同的影响。与 CK (7.84)相比，NK (8.14)
显著提高了 pH 值，GT (7.40)和 YT (7.17)则显著

降低了 pH 值；YT (22.41 g/kg)的总有机碳(total 
organic carbon, TOC)含量显著最高，是 CK 
(17.04 g/kg)的 1.32 倍，GT (16.12 g/kg)和 NK 
(16.43 g/kg)与 CK 无明显差异；GT (1.87 g/kg)、
YT (2.36 g/kg)均显著提高了总氮(total nitrogen, 
TN)含量，分别为CK (1.69 g/kg)的1.11倍和1.40倍，

NK (1.52 g/kg)则显著降低；碱解氮 (available 
nitrogen, AN)变化趋势与 TN 一致；GT (1.28 g/kg)、
YT (1.21 g/kg)处理均显著提高了总磷(TP)含量，

分别为 CK (0.90 g/kg)的 1.42 倍和 1.34 倍，NK 
(0.81 g/kg)则显著降低；NK (60.79 mg/kg)、YT 

(134.02 mg/kg)和GT (75.23 mg/kg)均显著提高了速

效磷(available phosphorous, AP)含量，分别为 CK 
(46.83 mg/kg)的 1.30、2.86、1.61 倍；与 CK (10.09)
相比，NK (10.84)显著提高了碳氮比(C/N)值，

GT (8.61)和 YT (9.49)则显著降低。 
2.3  不同施肥处理对土壤微生物群落组成

的影响 
2.3.1  不同施肥处理对土壤微生物群落多样性

的影响 
如图 1 所示，微生物群落多样性表现出显著

差异，采用 Chao1 指数和 ACE 指数计算群落分

布丰度，数值越大表示群落丰度越高。采用

Shannon 指数和 Simpson 指数计算群落分布多样

性，数值越大说明物种多样性越高。与 CK 相比，

NK 所有指数无显著变化，其 Shannon 指数与

Simpson 指数略有降低，而 GT 与 YT 所有指数

均显著高于 NK，YT 最高，GT 次之。综上所述，

添加 γ-PGA 可以提高土壤微生物群落物种丰富

度与多样性，单施化肥在一定程度上则会降低这

种生物多样性。 
 

表 1  不同施肥处理对棉花的影响 
Table 1  Effects of different fertilization treatments on cotton 
Treatment Plant height 

(cm) 
Stem diameter 
(mm) 

Number of leaves 
in main stem 

Chlorophyll 
SPAD 

Number of 
fruit branches 

Number of 
buds 

Number of 
bells 

CK 32.98±3.74c 5.13±0.84c  7.63±0.74c 44.85±2.35b 6.50±0.55c  7.33±0.82d 1.83±0.41b 
NK 42.50±3.80b 6.42±0.63b 10.11±1.27b 47.51±3.24ab 6.67±1.03c 10.50±1.64c 2.50±0.55ab 
YT 49.03±3.88a 7.30±0.88a 12.50±2.45a 48.40±4.50ab 8.17±0.75b 13.50±0.55b 3.50±0.84a 
GT 48.23±3.18a 7.79±0.63a 11.50±0.76ab 50.05±4.77a 9.67±0.82a 15.17±1.94a 3.50±1.38a 
Different lowercase letters in the same column indicated significant differences between different treatments (P<0.05). CK was 
treated with no fertilization; NK was applied with single fertilizer; YT was applied with γ-polyglutamic acid aqueous solution; GT 
was applied with γ-polyglutamic acid particles. 
 

表 2  不同施肥处理对土壤理化性质的影响 
Table 2  Effects of different fertilization treatments on soil physicochemical properties 
Treatment pH TOC (g/kg) TN (g/kg) AN (mg/kg) TP (g/kg) AP (mg/kg) C/N 
CK 7.84±0.12b 17.04±0.57b 1.69±0.02c 232.32±1.40c 0.90±0.01c  46.83±1.61d 10.09±0.24b 
NK 8.14±0.01a 16.43±0.46b 1.52±0.02d 206.63±6.01d 0.81±0.01d  60.79±1.90c 10.84±0.41a 
YT 7.17±0.02d 22.41±0.20a 2.36±0.02a 761.11±11.72a 1.21±0.01b 134.02±1.57a  9.49±0.01c 
GT 7.40±0.01c 16.12±0.12b 1.87±0.01b 453.74±5.59b 1.28±0.04a  75.23±0.28b  8.61±0.09d 
Different lowercase letters in the same column indicated significant differences between different treatments (P<0.05). CK was 
treated with no fertilization; NK was applied with single fertilizer; YT was applied with γ-polyglutamic acid aqueous solution; GT 
was applied with γ-polyglutamic acid particles. 
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图 1  不同施肥处理对棉田土壤微生物多样性影响 
Figure 1  Effects of different fertilization treatments on soil microbial diversity in cotton fields. Connections 
between groups indicate significant differences between treatments (P<0.05). A: Shannon index of different 
treatments. B: Simpson index of different treatments. C: Chao1 index with different processing. D: ACE index 
of different treatments. CK was treated with no fertilization; NK was applied with single fertilizer; YT was 
applied with γ-polyglutamic acid aqueous solution; GT was applied with γ-polyglutamic acid particles. 
 

2.3.2  不同施肥处理土壤微生物群落结构的影响 
在微生物门分类水平，将相对丰度前 10 位

的细菌根据组成和丰度绘制组成柱状图，结果表

明(图 2A)，CK 样品中，变形菌门最为丰富，占

比约 43.04%。其次是拟杆菌门 (Bacteroidetes, 
9.78%)和放线菌门(Actinobacteria, 10.45%)。酸

杆 菌 门 (Acidobacteria) 和 绿 屈 挠 菌 门

(Chloroflexi)，分别约占 8.40%和 5.56%。NK 样

品中，变形菌门的相对丰度稍低于 CK 样品，约

占 41.01%。酸杆菌门的比例显著高于 CK 样品，

达到 14.30%。其他菌门的比例与 CK 样品相比

有所增减，但整体趋势相似。YT 样品表现出明 

显不同的菌门组成，变形菌门的比例显著减少至

约 31.30%，而拟杆菌门和放线菌门的丰度显著

增加，分别约为 22.81%和 21.39%。此外，YT
样品中的厚壁菌门(Firmicutes)比例也显著高于

其他样品，约为 9.48%。GT 样品中，拟杆菌门

比例最高，占约 28.90%，变形菌门接近这一数

值。该样品的放线菌门丰度也相对较高，约为

16.50%。与其他样品相比，GT 样品的酸杆菌门

和绿屈挠菌门的比例较低。 
将相对丰度在前 20 位的细菌在属分类水平下

根据组成和丰度绘制组成柱状图，结果表明(图
2B)，在CK样品中，鞘氨醇单胞菌属(Sphingomonas) 
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图 2  不同施肥处理对棉田细菌群落结构影响 
Figure 2  Effects of different fertilization treatments on bacterial community structure in cotton fields. A: 
Relative abundance at the phylum classification level. B: Relative abundance at the genus classification level. 
C: LEfSe analysis of microbial community structure (LDA>3.5). CK was treated with no fertilization; NK was 
applied with single fertilizer; YT was applied with γ-polyglutamic acid aqueous solution; GT was applied with 
γ-polyglutamic acid particles. 
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的丰度最高，约占 18.42%。黄色土壤杆菌属

(Flavisolibacter)、类诺卡氏菌属 (Nocardioides)
和 Planktothrix 的丰度较低，分别约为 1.51%、

1.17%和 1.27%。NK 样品也显示鞘氨醇单胞菌

属的丰度最高，约为 17.05%。与 CK 样品相比，

新鞘酯菌属 (Novosphingobium)和 Gemmatirosa
的丰度有所增加。YT 样品显示出与 CK 和 NK
样 品 不 同 的 菌 群 分 布 特 征 。 盐 坑 微 菌 属

(Salinimicrobium)、假单胞菌属(Pseudomonas)和节

杆菌属(Arthrobacter)的丰度显著增加，分别占

6.32%、5.75%和 5.47%。此外，YT 样品中其他

菌属丰度也有不同程度增加，表明这些细菌可能

在此样品的土壤环境中更为活跃。GT 样品中，

鞘氨醇单胞菌属(Sphingomonas)的丰度最高，约占

9.53%，盐菌微属的丰度次之，约占 7.64%，吉

莱氏菌属(Gillisia)的比例相对较高，为 5.33%，

其他细菌属的丰度增加趋势和 YT 一致但低于

YT。 
为进一步确定不同处理间的差异物种即标

志物种，基于细菌物种相对丰度进行线性判别分

析效应大小 (linear discriminant analysis effect 
size, LEfSe)分析(LDA>3.5)，结果显示，在不同

处理间共得到 42 个差异标志物种(图 2C)。CK
土壤检测到 8 个细菌差异物种，主要的菌群有变

形菌门、拟杆菌门和鞘氨醇单胞菌属，NK 土壤

检测到 7 个细菌差异物种，主要的菌群有变形菌

门、芽单胞菌门、酸杆菌门和鞘氨醇单胞菌属，

YT 土壤检测到 17 个细菌差异物种，主要的菌

群有变形菌门、拟杆菌门、放线菌门、厚壁菌门

和 假 单 胞 菌 属 、 节 杆 菌 属 、 海 洋 杆 菌 属

(Pontibacter)、芽孢八叠球菌属(Sporosarcina)、
微杆菌属(Microbacterium)等，GT 土壤检测到

10 个细菌差异物种，主要的菌群有拟杆菌门、

放线菌门和盐坑微菌属、吉莱氏菌属、海洋杆菌

属、类诺卡氏菌属。 

将相对丰度>0.1%的古菌在门分类水平下

根据组成和丰度绘制组成柱状图，结果表明(图
3A)，在 CK 样品中，奇古菌门(Thaumarchaeota)
占据了最大的比例，约为 74.34%。广古菌门

(Euryarchaeota) 也 有 相 对 较 高 的 比 例 ， 为

17.27%。其他古菌门的比例则较低。NK 样品中，

奇古菌门的比例降低到 55.33%，而广古菌门的

比例则增加到 29.42%。YT 样品展示了一个更加

均衡的古菌群落结构，奇古菌门和广古菌门的比

例分别为 35.52%和 41.14%。其他古菌门的比例

也相对提高。GT 样品中，奇古菌门的丰度显著

上升，达到了 84.24%，广古菌门的比例相对较

低，为 10.32%，而其他类别的比例与 CK 无明

显差异。 
将相对丰度>0.1%的古菌在属分类水平下

根据组成和丰度绘制组成柱状图，结果表明(图
3B)，Candidatus_Nitrosocosmicus 在 CK 样本中

是最丰富的属，几乎占到一半的比例，为

49.74%。亚硝化球形菌属(Nitrososphaera)的丰度

相对为 7.40%。产甲烷古菌如甲烷八叠球菌属

(Methanosarcina)、产甲烷丝菌属(Methanothrix)、
甲 烷 胞 菌属 (Methanocella) 和 甲 烷 袋 状 菌属

(Methanoculleus) 的 丰 度 都 低 于 1.00% 。

Candidatus_Nitrosocosmicus 属依然是 NK 样本

中的优势属，但其比例下降到 41.87%。NK 样本

中的产甲烷古菌属比例略有增加，例如产甲烷丝

菌属和甲烷胞菌属。Candidatus_Nitrosocosmicus
属在 YT 样本中的丰度进一步降低到 26.39%，

YT 样本中的甲烷八叠球菌属相较于 CK 和 NK
样 本 上 升 到 3.07% 。 GT 样 本 中

Candidatus_Nitrosocosmicus 属的丰度显著上升

到 72.95%，远高于其他任何样本。 
基于古菌物种相对丰度进行 LEfSe 分析

(LDA>3.5)，结果显示，在不同处理间共得到 20 个

差异标志物种(图 3C)。CK 土壤检测到 4 个古菌
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差异物种，主要的菌群有奇古菌门和亚硝化球形

菌属，NK 土壤检测到 1 个细菌差异物种，为广

古菌门的 Euryarchaeota_archaeon，YT 土壤检测

到 11 个古菌差异物种，主要的菌群有广古菌门、

Candidatus_Bathyarchaeota 、 泉 古 菌 门

(Crenarchaeota) 、 Candidatus_Korarchaeota 、

Candidatus_Woesearchaeota 和产甲烷热球菌属、

盐几何形菌属(Halogeometricum)、甲烷短杆菌属

(Methanobrevibacter)、产甲烷丝菌属等，GT 土

壤检测到 4 个古菌差异物种，主要的菌群有奇古

菌门、Candidatus_Woesearchaeota 和 Candidatus_ 
Nitrosocosmicus、亚硝化球形菌属。 

将相对丰度>0.1%的真菌在门分类水平下

根据组成和丰度绘制组成柱状图，结果表明(图
4A)，担子菌门(Basidiomycota)是 CK 样品中最丰

富的门，占 36.62%。子囊菌门(Ascomycota)紧随

其后，占 25.52%。毛霉门(Mucoromycota)的相对

丰度为 11.70%。微孢子门(Microsporidia)相对丰

度达到 10.15%。子囊菌门成为 NK 样品中的主

导门，占 28.74%。担子菌门的丰度有所下降， 
 

 
 

图 3  不同施肥处理对棉田古菌群落结构影响 
Figure 3  Effects of different fertilization treatments on archaeal community structure in cotton fields. A: 
Relative abundance at the phylum classification level. B: Relative abundance at the genus classification level. 
C: LEfSe analysis of microbial community structure (LDA>3.5). CK was treated with no fertilization; NK was 
applied with single fertilizer; YT was applied with γ-polyglutamic acid aqueous solution; GT was applied with 
γ-polyglutamic acid particles. 
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占 29.28%。毛霉门丰度增加到 14.81%。毛霉门

在 YT 样品中占据了最高的比例，为 37.89%。

子囊菌门的丰度与担子菌门相似，都在 20.00%
左右。壶菌门的比例也较高，达到 8.63%。子囊

菌门在 GT 样品中是丰度最高的门，占 31.03%。

担子菌门的丰度稍低，为 28.11%。毛霉门在 GT
样品中的比例也相对较高，为 15.75%。 

将相对丰度>0.1%的真菌在属分类水平下

根据组成和丰度绘制组成柱状图，结果表明(图
4B)，Rhizophagus 属在 CK 样品中的丰度最高，

为 8.17%。Microbotryum 属的丰度为 4.92%。

Aspergillus 属和 Lasallia 属的丰度相近，分别为

4.01%和 4.48%。Rhizoctonia 属的丰度为 3.78%。

Candida 属和 Gigaspora 属的丰度相对较低，分

别为 1.63%和 1.06%。NK 样品中 Rhizophagus
属继续保持相对较高的丰度，为 7.79% 。

Rhizoctonia 属在 NK 样品中的丰度略有增加，达

到 4.46%。Aspergillus 属的丰度略有提高，为

4.21%。Microbotryum 属的丰度略有下降，为

3.86%。Gigaspora 属的丰度略有上升，为 1.40%。 
 

 
 

图 4  不同施肥处理对棉田真菌群落结构影响 
Figure 4  Effects of different fertilization treatments on fungal community structure in cotton fields. A: 
Relative abundance at the phylum classification level. B: Relative abundance at the genus classification level. 
C: LEfSe analysis of microbial community structure (LDA>3.5). CK was treated with no fertilization; NK was 
applied with single fertilizer; YT was applied with γ-polyglutamic acid aqueous solution; GT was applied with 
γ-polyglutamic acid particles. 
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Rhizophagus 属的丰度在 YT 样品中显著上升，

达到了 27.50%，这是所有样品中的最高值，可

能指示了一个非常活跃的丛枝菌根真菌群落。

相较于其他样品，Rhizoctonia 属的丰度显著下

降，为 0.75%。GT 样品中 Rhizophagus 属的丰

度与 CK 样品相似，为 8.48%。Microbotryum
属的丰度在 GT 样品中增加，为 6.42%，比其

他样品高。Aspergillus 属和 Lasallia 属的丰度

也都有所增加，分别为 4.98%和 4.85%。

Gigaspora 属的丰度在 GT 样品中比其他样品

高，为 3.15%。 
基于真菌物种相对丰度进行 LEfSe 分析

(LDA>3.5)，结果显示，在不同处理间共得到 15 个

差异标志物种(图 4C)。CK 土壤检测到 1 个真菌

差异物种，为担子菌门的 Phanerochaete_carnosa，
NK 土壤检测到 3 个真菌差异物种，主要的菌群

有 壶 菌 门 、 捕 虫 霉 门 (Zoopagomycota) 和

Spizellomyces、Basidiobolus、Neocallimastix，
YT 土壤检测到 6 个真菌差异物种，主要的菌群

有子囊菌门、壶菌门、担子菌门、毛霉门和

Beauveria、Cyberlindnera、Endogone 等，GT 土

壤检测到 5 个真菌差异物种，主要的菌群有担子

菌门、子囊菌门、毛霉门和 Trametes、Serendipita、
Torulaspora、Penicillium 等。 

2.4  不同处理对土壤微生物功能代谢的影响 
基于 KEGG (http://www.genome.jp/kegg/)数

据库对比样品中的微生物功能类别，共注释到四

大功能信息，其中新陈代谢占主导地位，其次是

遗传信息处理、环境信息处理、细胞转化。第 2
层代谢功能有 22 类，丰度较高的是全局和概述

图谱、碳水化合物代谢、氨基酸代谢、能量代谢、

核苷酸代谢和辅助因子与维生素的代谢，第 3 层

代谢功能有 171 类，其中相对丰度较高的 20 类

如图 5A 所示。不同的施肥处理对微生物功能产

生不同影响，与 CK 相比，NK 处理各代谢功能

略有提高，YT 处理各代谢功能则显著提高，GT
介于 YT 和 NK 之间。CK 样品中代谢途径丰度

占比最高，为 17.51%，反映了细菌代谢活动的

整体水平。次生代谢物的生物合成途径占

7.73%。抗生素的生物合成占 6.36%。在碳代谢

方面，占比为 4.08%。氨基酸的生物合成、嘌呤

代谢和嘧啶代谢分别占 3.18%、2.49%和 2.07%。

NK 样品中代谢途径的丰度占比几乎不变，为

17.53%。次生代谢物的生物合成和抗生素的生

物合成略有增加，分别为 7.78%和 6.38%。碳代

谢和氨基酸的生物合成保持稳定，分别占 4.09%
和 3.18%。比起 CK 样品，ABC 转运蛋白略有下

降，而双组分系统提高，分别为 1.45%和 1.56%。

YT 样品中，整体代谢途径的丰度占比略有下降，

为 17.30%。次生代谢物的生物合成保持较高，

为 7.80%，而抗生素的生物合成略有下降至

6.24%。氨基酸的生物合成上升至 3.40%。ABC
转运蛋白和双组分系统的活性有所上升，分别为

2.30%和 1.81%。GT 样品中代谢途径的丰度占比

与 CK 和 NK 样品相似，为 17.53%。次生代谢

物的生物合成和抗生素的生物合成途径的活性

保持稳定，分别为 7.83%和 6.38%。碳代谢提升

至 4.00%。氨基酸的生物合成、嘌呤代谢和嘧啶

代谢都有轻微的提高。 
利用聚类热图将相对丰度前 20 的代谢通路

进行分析，结果表明(图 5B)：CK 和 NK 的群落

功能类似，主要聚类在氧化磷酸化，嘧啶代谢，

乙醛酸和二羧酸代谢，丙氨酸、天冬氨酸和谷氨

酸代谢，糖酵解/糖异生和丙酸代谢等代谢途径，

YT 则主要聚类在氨基酸的生物合成群体感应、

ABC 转运蛋白和双组分系统，GT 主要聚类在次

生代谢物的生物合成、氨基酸的生物合成、嘌呤

代谢、嘧啶代谢和核糖体。 
对 4 个土壤样品进行 LEfSe 分析，图 5C 展

示了 LDA 值大于 2.5 的土壤样品中具有统计学 
 



 

 

 

陶龙锦 等 | 微生物学报, 2024, 64(10) 3713 

http://journals.im.ac.cn/actamicrocn 

 

 
 
图 5  不同施肥处理对棉田微生物群落功能影响 
Figure 5  Effects of different fertilization treatments on microbial community function in cotton fields. A: 
Differential analysis of KEGG pathways of microbial functional genes. B: Heatmap of three-level functional 
layers based on KEGG database. C: LEfSe analysis of microbial community function (LDA>2.5). CK was 
treated with no fertilization; NK was applied with single fertilizer; YT was applied with γ-polyglutamic acid 
aqueous solution; GT was applied with γ-polyglutamic acid particles. 
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差异的功能，试验共检测到 24 个有显著差异的

功能，CK、NK、YT 和 GT 处理分别有 9、4、10

和 1 个显著差异的群落功能，CK 显著富集的

群落功能为氧化磷酸化，缬氨酸、亮氨酸和异

亮氨酸的降解，RNA 聚合酶，丙酸代谢，丁酸

代谢，核苷酸切除修复，谷胱甘肽代谢，脂肪

酸代谢和脂肪酸降解；NK 显著富集的群落功

能为碳代谢，丙氨酸、天冬氨酸和谷氨酸的代

谢，丙酮酸代谢和氨基苯甲酸酯降解；YT 显

著富集 ABC 转运蛋白，群体感应，双组分系

统，氨基酸的生物合成，苯丙氨酸、酪氨酸和

色氨酸的生物合成，甘氨酸、丝氨酸和苏氨酸

的代谢，糠醛降解，脂多糖生物合成，组氨酸

代谢，果糖和甘露糖代谢；GT 显著富集半胱

氨酸和蛋氨酸的代谢。 

以 PLS-DA 偏最小二乘回归模型为基础，

根据土壤样本分组信息，对宏基因组的功能进

行判别分析(图 6)。CK 和 NK 空间相近，无显

著差异。YT 和 GT 单独分布在两个象限，存

在显著差异。不同的施肥处理会对微生物功能

产生不同影响。 

2.5  土壤微生物及功能与土壤理化性质的

相关性 
对不同处理的微生物群落组成及功能与土

壤养分进行 RDA 分析(图 7)，结果表明 CK 与

NK 在门和属水平微生物群落相似，主要影响因

子为 pH 和 C/N，主要微生物为绿屈挠菌门、浮

霉菌门、芽单胞菌门、酸杆菌门和黄色土源菌

属、土壤红杆菌属、新鞘酯菌属、鞘氨醇单胞

菌属，YT 主要因子为 TOC、TN、AN、AP，

主要微生物为放线菌、厚壁菌门和假单胞菌属、

微杆菌属、溶杆菌属、节杆菌属，GT 主要因子

为 TP 与 AN，主要微生物为拟杆菌门、蓝菌门、

绿屈挠菌门和类诺卡氏菌属、盐微菌属。此外

CK 与 NK 群落功能也极其相似，pH 与 C/N 影

响着大部分功能，pH 与氧化磷酸化、丙酸代谢、

丙氨酸、天冬氨酸和谷氨酸代谢等呈显著正相

关，TOC、TN、AP、AN、TP 与 ABC 转运蛋

白、次生代谢物的生物合成、氨基酸的生物合

成呈显著正相关。 

2.6  土壤因子及植物性状与微生物多样性的

关联分析 
土壤微生物群落(门水平)与土壤理化性质

和作物性状(Ph：株高；Sd：茎粗)的 Mantel 分

析如图 8 所示。TN、AN、TP、AP、株高与 pH

呈显著负相关，AN、TP、AP、株高与 TN 呈显

著正相关，TP、AP、株高与 AN 呈显著正相关， 

 

 
 

图 6  不同施肥处理棉田微生物群落功能的

PLS-DA 分析 
Figure 6  PLS-DA analysis of microbial community 
function in cotton fields under different fertilization 
treatments. CK was treated with no fertilization; NK 
was applied with single fertilizer; YT was applied 
with γ-polyglutamic acid aqueous solution; GT was 
applied with γ-polyglutamic acid particles. 



 

 

 

陶龙锦 等 | 微生物学报, 2024, 64(10) 3715 

http://journals.im.ac.cn/actamicrocn 

株高与 TP 呈显著正相关，株高、茎粗与 AP 呈

显著正相关，茎粗与株高呈显著正相关。CK 和

NK的微生物群落与土壤理化性质和作物性状无

显著相关性(P>0.05)，而 YT 的微生物群落与 TP

和株高有显著相关性(0.01<P<0.05)，GT 的微生

物群落与 AN 有显著相关性。 

 

 
 

图 7  棉田微生物群落及功能与土壤理化性质的相关性 
Figure 7  Correlations between microbial communities and their functions and soil physical and chemical 
properties in cotton fields. A: Correlation between dominant microorganisms at phylum level and soil physical 
and chemical properties. B: Correlation between dominant species at genus level and soil physical and chemical 
properties. C: Correlation between microbial community function and soil physical and chemical properties. 
CK was treated with no fertilization; NK was applied with single fertilizer; YT was applied with γ-polyglutamic 
acid aqueous solution; GT was applied with γ-polyglutamic acid particles. 
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图 8  棉田微生物群落与土壤理化性质和棉花生长性状的 Mantel 分析 
Figure 8  Mantel analysis of cotton fields microbial communities and soil physical and chemical properties 
and cotton growth traits. Ph is plant height; Sd is stem diameter; CK was treated with no fertilization; NK was 
applied with single fertilizer; YT was applied with γ-polyglutamic acid aqueous solution; GT was applied with 
γ-polyglutamic acid particles. * represents P<0.05, ** represents P<0.01, *** represents P<0.001. 
 

3  讨论 
在先前的研究中，已经验证了 γ-聚谷氨酸

(γ-PGA)对作物的促生效果[5]。本研究结果表明，

与不施肥处理(CK)相比，添加 γ-PGA (GT 和 YT)

和单施化肥(NK)均显著促进了棉花的生长，但

GT 和 YT 处理在促进棉花农艺性状上比 NK 处

理表现得更突出(表 1)。这可能是由于 γ-PGA 作

为一种生物源活性物质，不仅提供了营养，而且

改善了土壤结构，增加了土壤微生物的多样性和

丰富度，这对作物生长是有益的[20]。土壤养分

含量是评估农业生产力及保持土壤肥力的关键

指标，不同施肥措施对土壤养分含量有显著效

果，并能够改变微生物群落的结构，微生物通过

分解土壤有机质，释放出多种植物生长所需的营 

养成分，从而确保作物的正常生长和代谢[21]。

本研究中，GT 和 YT 处理提高了土壤的总氮

(TN)、碱解氮(AN)、总磷(TP)和有效磷(AP)含量

并降低了土壤的 pH 值(表 2)，这与何宇等[10]研

究结果一致，单施化肥因气温、灌溉等原因导致

一部分养分淋失，γ-PGA 可增强土壤胶体颗粒对

养分的吸附能力，独特的多阴电性使其能够与微

量元素形成稳定的螯合物，可以让这些养分在作

用对象表面上的停留时间延长，使其不易被雨水

冲刷掉，有效降低土壤中肥料的淋失[5]。本研究

中，NK 处理提高了土壤 pH 值，这可能是因为

新疆本地土壤偏碱性，高温会导致土壤中水分蒸

发，盐碱物质残留在表层逐渐浓缩，复合肥中的

碳酸根离子、磷酸根离子、硫酸根离子、氯离子

等在土壤中积累并与钠、钾、钙等离子结合进一
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步导致土壤碱化，但长期的土壤碱化可能会对土

壤质量和作物生长产生不利影响[22]，添加 γ-PGA
可有效平衡土壤的酸碱度，提高土壤质量[5]。 

土壤微生物多样性的提升与土壤健康以及

作物生长有着密切联系[23]。本研究中土壤微生

物群落组成与土壤理化性质和棉花性状之间的

矩阵相关性检验(图 8)表明，土壤理化性质影响

土壤微生物群落组成，土壤理化性质与作物性状

之间也互相关联，YT 与 GT 最为显著，其中 TP
和株高显著影响 YT 土壤微生物群落在门水平

的组成，AN 显著影响 GT 土壤微生物群落在门

水平的组成，这与冗余分析(图 7)的结果相一致，

TP、AP、TN 和 AN 等影响着 YT 和 GT 的土壤

微生物群落。本研究中 GT 和 YT 处理显著提高

了土壤微生物的丰富度和多样性，而 NK 处理对

微生物多样性的影响并不显著(图 1)，这一发现

展现了 γ-PGA 在保持土壤生物多样性和生态系

统服务中的潜在作用，这与褚群[16]研究结果一

致。相比于单施化肥，添加 γ-PGA 在减少养分

流失、促进土壤微生物群的生长等方面具有良好

的效果，这为 γ-PGA 对作物生长发育的调控奠

定了基础[5]。 
土壤微生物群落能直接或间接对土壤环境

变化做出反应，其对环境变化的敏感性与指示性

可预测土壤健康水平[23]。本研究中 YT 和 GT 样

品展现了与 CK 和 NK 显著不同的细菌群落结

构，从门水平看 γ-PGA 的施用显著减少变形菌

门的相对丰度，而显著增加拟杆菌门和放线菌门

的相对丰度(图 2A)。拟杆菌门和放线菌门的某

些成员被认为在分解难降解的有机物质和土壤

病原生物的抑制中起着关键作用[24-25]，这表明

γ-PGA 可能促进了土壤中营养循环和有机物分

解过程中更多样化的微生物群落的形成。从属水

平上看，在 YT 和 GT 样品中假单胞菌属和节杆

菌属的丰度显著增加(图 2B)。假单胞菌属和节

杆菌属的增加可能与它们在抗病性和植物生长

促进方面的潜在作用有关[26-27]。 
在古菌群落中检测到的已知菌群大部分属

于功能菌群，尤其是对氮和碳的转化过程至关

重要，对陆地生态系统的功能维持具有显著影

响[28-30]。在本研究中，奇古菌门(35.52%−74.34%)
和广古菌门 (10.32%−41.14%)是主要的优势菌

门，YT 处理显著降低奇古菌门并增加广古菌门

的相对丰度，GT 处理显著增加奇古菌门并降低

广古菌门的相对丰度(图 3A)。这可能是因为土

壤微生物群落之间存在竞争关系，由于它们争夺

有限的营养资源，某些微生物菌群能够优先占领

营养或生殖位点，从而获得生长优势，而那些在

竞争中处于劣势的菌群则可能面临生长抑制[31]。

在本研究中，γ-PGA 的添加可能加剧了土壤细菌

和古菌对碳、氮等养分的竞争，进而导致了土壤

微生物群落组成的变化。此外，本研究发现，在

YT 处理中产甲烷古菌的数量显著增加。产甲烷

古菌广泛分布于各种缺氧环境中，例如湿地、水

稻田和动物瘤胃等[32]。适宜产甲烷古菌生长的

pH 范围大致在 6.80−7.80 之间，其生长还受到温

度、氮源和有机碳含量等多种因素的影响[32-33]。

γ-PGA 具有极高与水分子结合的能力，最大自然

吸水率可达自身的 108.4 倍，在土壤中的水分吸

收率也可达 30−80 倍[34]。因此，γ-PGA 水溶液

的添加会迅速在局部土壤中形成水合层的厌氧

环境，并使土壤 pH 偏中性，同时提供较高的养

分环境，这些因素可能是导致产甲烷古菌数量增

加的原因。 
子囊菌门真菌的营养类型大多是腐生菌，弱

碱环境有利于其生存和繁殖，其与担子菌门和毛

霉菌门是土壤中重要的分解者，在促进土壤养分

循环和植物生长过程中发挥重要作用[35-36]。本研

究中，YT 和 GT 样品中毛霉门的相对丰度显著

提高(图 4A)，可能是由于 γ-PGA 的添加降低土
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壤 pH 值，改善了土壤中物质的分解条件。在杨

玲等[37]的研究中，使用不同调酸剂增加了土壤

pH 值，毛霉菌门的相对丰度降低。丛枝菌根真

菌(arbuscular mycorrhizal fungi, AMF)在植物营

养吸收过程中发挥着至关重要的作用，这些真菌

通过与植物根系的共生关系，增强了植物对土壤

中养分的吸收能力，尤其是对磷和其他矿物质的

获取[38]。在本研究中，YT 处理显著增加了丛枝

菌根真菌中 Rhizophagus 属的相对丰度，而 GT
处理则显著增加了 Gigaspora 属的相对丰度(图
4B)。这可能是因为 γ-PGA 的添加，使植物与

AMF 形成良性共生关系，AMF 从寄主植物获得

碳源，同时为寄主植物提供矿质元素(如N和P等)，
从而会提高寄主植物根系的养分吸收效率[39]。微

生物群落与土壤理化性质和作物性状的 Mantel
分析(图 8)进一步证实这一点，TP 与株高和 YT
的微生物群落呈显著相关性。 

土壤微生物功能多样性不仅可以反映土壤

的生物活性，而且可以反映出微生物群落的生态

特征[40]。本研究在 YT 和 GT 处理中检测到多条

与微生物信号识别和定植相关的通路显著富集

(图 5B)。双组分调节系统作为生防细菌(如芽孢

杆菌和假单孢菌)中关键的信号传递机制，负责

调控包括抑菌物质合成、生物膜形成以及根际定

植在内的多种生防相关特征[41]。群体感应是细

菌中的一种重要调控机制，它通过群体密度的变

化调节生理和生化过程，影响细菌产生抗生素、

形成生物膜以及根际定植等生防特性[42-43]。本研

究发现，γ-PGA 配施化肥显著提升双组分调节系

统和群体感应相关基因的丰度，γ-PGA 的添加可

能促进棉花根际有益微生物的聚集，有益微生物

数量的增加可激活群体感应系统，增强生防菌在

根际的定植能力和抗生素的产生，从而增强生防

效果。此外，γ-PGA 配施化肥也显著提高 ABC
转运蛋白相关基因的表达。ABC 转运蛋白在调

节细菌对抗生素抗性中发挥作用，其激活有助于

提升细菌的抗药性[44]。因此，添加 γ-PGA 可促

进根际有益菌中 ABC 转运蛋白的表达，增强有

益细菌在根际的竞争力和环境适应性，从而发挥

生防作用。本研究还发现，γ-PGA 配施化肥显著

提高了氨基酸的生物合成相关基因的丰度。氨基

酸是合成脂类、碳水化合物、核酸和信号分子的

前体，并参与植物氮素的循环，在脱氨和转氨作

用中发挥关键作用[45]。土壤中微生物的氨基酸

生物合成功能丰度的提高表明，γ-PGA 的添加可

以促进土壤氮循环过程，进而有利于棉花根系对

氮素的吸收和利用。 

4  结论 
棉田土壤施加 γ-聚谷氨酸(γ-PGA)在促进棉

花生长和提升土壤质量方面具有显著效果。与不

施肥和单施化肥相比，配施 γ-PGA 显著增加了

棉花的株高、茎粗和地上生物量等农艺性状，并

提高了土壤微生物的多样性和丰富度，改变了微

生物群落结构组成，使其朝着增加有益土壤健康

和植物生长的微生物特定类群招募。上述试验结

果证实了 γ-PGA 在农业领域应用的巨大潜力，

并为后续开展更多新型生物刺激素的研究提供

了基础。 
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