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摘  要：【背景】施肥是一种常用的农业生产手段，但目前关于施肥对马铃薯根系细菌群落多样性

影响和对细菌功能影响的研究依然较少。【目的】以张家口地区马铃薯为研究对象，研究未施肥与

常规施肥处理对马铃薯根系细菌组成结构和功能的影响。【方法】本研究利用 16S rRNA 基因高通

量测序技术，对张家口马铃薯施肥与未施肥处理下根系微生物进行分析。【结果】施肥处理影响了马

铃薯苗期与块茎形成期的根系细菌相对丰度：在苗期，相较于未施肥组，施肥组显著降低根际浮霉

菌门(Planctomycetota)、根表蓝细菌门(Cyanobacteria)和根内厚壁菌门(Firmicutes)的相对丰度，显著

提高根表蛭弧菌门(Bdellovibrionota)、装甲菌门(Armatimonadota)、拟杆菌门(Bacteroidota)、髌骨菌

门(Patescibacteria)与根内绿弯菌门(Chloroflexi)、Planctomycetota 的相对丰度；在块茎形成期，相较于

未施肥组，施肥组显著提高根际的酸杆菌门(Acidobacteriota)、Firmicutes、放线菌门(Actinobacteriota)、
Bacteroidota、Patescibacteria、根表的 Armatimonadota、Bacteroidota、Bdellovibrionota 和根内

的 Armatimonadota、念珠菌门(Hydrogenedentes)的相对丰度，显著降低根际 Cyanobacteria、根表

芽单胞菌门 (Gemmatimonadota)、Cyanobacteria、黏球菌门 (Myxococcota)和根内的硝化螺旋菌门

(Nitrospirota)与 RCP2-54 的相对丰度。同时，施肥处理影响了马铃薯苗期与块茎形成期的基因功能

相对丰度：在苗期，相较于未施肥组，施肥组显著提高根表其他次级代谢物的生物合成、糖类生物

合成和代谢、复制与修复，以及根内复制与修复的基因功能相对丰度；在块茎形成期，相较于未

施肥组，施肥组显著提高根际萜类和聚酮类化合物的代谢和脂质代谢、根内复制与修复，以及根
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表萜类和聚酮类化合物的代谢和脂质代谢的基因功能相对丰度，显著降低根际能量代谢、辅酶和

维生素的代谢及其他氨基酸的代谢，以及根表转录、折叠、分类与降解和能量代谢的基因功能相

对丰度。【结论】常规施肥能够改善其根系微生物结构和基因功能相对丰度，即相较于对照组，施

肥组中细菌群落丰富度和多样性显著提高，并且有关代谢、能量转化与利用的基因功能相对丰度

显著提高，从而有效地提高马铃薯产量。 

关键词：马铃薯；常规施肥；根系微生物群 
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Abstract: [Background] Fertilization is a common agronomic measure, while there are few 
studies about the effects of fertilization on the bacterial diversity and functions of potato roots. 
[Objective] To study the effects of non-fertilization and conventional fertilization on the 
community composition, structure, and function of bacteria in potato root samples collected 
from Zhangjiakou. [Methods] The 16S rRNA gene sequencing was employed to analyze the 
root bacteria of potato under fertilization and non-fertilization treatments. [Results] 
Fertilization affected the bacterial abundance of potato plants at the seedling stage and tuber 
formation stage. At the seedling stage, fertilization significantly reduced the abundance of 
Planctomycota, Cyanobacteria, and Firmicutes in the rhizosphere and significantly increased 
the abundance of Bdellovibrionota, Armatimonadota, Bacteroidota, and Patescibacteria on the 
root surface and the abundance of Chloroflexi and Planctomycetota in the roots, compared with 
non-fertilization treatment. At the tuber formation stage, fertilization significantly increased the 
abundance of Acidobacteriota, Firmicutes, Actinobacteriota, Bacteroidota, and Patescibacteria 
in the rhizosphere, Armatimonadota, Bacteroidota, and Bdellovibrionota on the root surface, 
and Armatimonadota and Hydrogenedentes in the roots. Meanwhile, it significantly decreased 
the abundance of Cyanobacteria in the rhizosphere, Gemmatimonadota, Cyanobacteria, and 
Myxococcota on the root surface, and Nitrospirota and RCP2-54 in the roots. In addition, 
fertilization affected the gene abundance of potato plants at the seedling stage and tuber 
formation stage. At the seedling stage, compared with non-fertilization treatment, fertilization 
significantly increased the abundance of genes involved in the biosynthesis of other secondary 
metabolites, glycan biosynthesis and metabolism, and replication and repair on the root surface 
and those for replication and repair in the roots. At the tuber formation stage, fertilization 
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significantly increased the abundance of the genes associated with the metabolism of terpenoids 
and polyketides and lipid metabolism in the rhizosphere, replication and repair in the roots, and 
the metabolism of terpenoids and polyketides and lipid metabolism on the root surface. 
Meanwhile, it significantly reduced the abundance of genes involved in the energy metabolism, 
metabolism of cofactors and vitamins, metabolism of other amino acids in the rhizosphere and 
those participating in transcription, folding, sorting, degradation, and energy metabolism on the 
root surface. [Conclusion] Conventional fertilization could improve the root microbial structure 
and gene function abundance. That is, compared with the control group, fertilization increases 
the bacterial richness and diversity and the abundance of genes associated with the metabolism 
and energy conversion and utilization, thereby improving the potato yield. 
Keywords: potato; conventional fertilization; root microbiota 
 

施肥是农业生产中的一项重要措施，长期

施肥可以很好地维持土壤循环过程从而保持作

物的产量稳定，通过给予适量的肥料供应，可

以为作物提供充足的养分[1]。尤其是在养分不

足的土壤中，适量的施肥可以促进作物生长发

育和产量的增加[2]。微生物与生态系统的养分

循环与能量流动的变化密切相关 [3]，因此，施

肥可以通过改变土壤营养物质显著影响微生物

的结构和功能。其中，肥料中的养分可以为根系

细菌提供生长和繁殖的重要条件[4]。Wang 等[5]

研究表明，施肥显著改善土壤有机质和养分含

量，提高根际和内层好氧氨氧化和硝化相关功

能微生物的相对丰度。另外，根系细菌还可以

与植物根系相互作用，通过固氮、溶解磷、产

生激素和抗生素等途径对植物的生长和健康发

挥重要作用[6]。Liu 等[7]研究表明，适当的氮肥

处理下水稻籽粒中有益细菌类群表现出更复杂

的共生网络，而这种变化显著提高籽粒直链淀

粉和支链淀粉含量。微生物和环境相互作用促

进植物对养分的吸收能力、增强植物的抵抗力，

并提高作物的产量和品质[8]。此外，施肥能有

效提高土壤微生物氮气固定、异化硝酸盐还原

等有益作物生长发育的功能作用[9]。 
马铃薯(Solanum tuberosum L.)是茄科茄属

的一年生草本植物，是世界范围内最主要的蔬

菜作物之一[10]，在我国居民膳食结构中占据着

重要位置，是仅次于玉米、水稻和小麦的第四

大主粮[11]。由于马铃薯需求量增多导致其被大

量种植，造成土壤质量下降，甚至影响马铃薯

本身的生长和品质[12]。因此，本研究选取张家

口地区马铃薯为研究对象，通过 16S rRNA 基

因高通量测序的方法分析了施肥对马铃薯根系

细菌群落的影响，旨在揭示马铃薯苗期与块茎

形成期的根系细菌群落组成对施肥的响应机

制，并为农业生产的可持续发展提供科学依据。 

1  材料与方法 
1.1  样品 

试验地点位于河北省张家口市，地处

113°50′−116°30′E，39°30′−42°10′N，属寒温带

大陆性干旱半干旱地区。土壤类型以栗钙土、栗

褐土和褐土为主，有机质含量 0.2%−5.7%。年平

均降水量 350−600 mm，雨季和旱季相当分明，

年降水量高度集中在 6−8 月份。平均年日照时数

2 600−3 100 h，其中坝上地区为 2 300−3 100 h。
年平均气温−0.6−9.6 ℃，无霜期 80−150 d，日

平均气温≥0 ℃积温 1 920−4 065 ℃，≥10 ℃积

温 1 320−3 650 ℃。 
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1.2  主要试剂和仪器 
E.Z.N.A. Soil DNA Kit，Omega Bio-Tek 公

司。NanoDrop 2000 分光光度计，Thermo Fisher 
Scientific 公司；ABI 9700 PCR 仪，Applied 
Biosystems 公司。 

1.3  田间试验 
田间试验在河北省张家口市张北县田间试

验基地进行，种植制度为一年一熟，马铃薯是

主要作物之一。试验于 2022 年 5 月 1 日播种，

10 月 3 日收获。试验共设 2 个处理组：对照组

即未施肥组(CK 组)和施肥组(T 组)。栽培管理遵

循常规生产原则，即采用大垄双行，垄宽(含垄沟) 
120 cm，上垄面宽 60 cm，下垄面宽 80 cm，株行

距为 40 cm×25 cm，种植密度 52 500 株/hm2。常

规化肥用量为硫肥 10 kg/hm2+复合肥 50 kg/hm2，

每个试验组处理重复 5 次。 

1.4  马铃薯根系土壤的采集 
在马铃薯苗期、块茎形成期 2 个时期，分

别采集根系样品，各 5 次重复。将采集根系样

品分别装在无菌自封袋，装入恒温箱低温保存，

并尽快带回实验室处理。 
根际样本：轻轻地摇动根部以去除松散的

土壤团块，然后通过毛刷刷去根部残留的土壤

仔细收集，将样本分装至离心管中，密封，标

记样本信息后液氮速冻，置于−80 ℃保存。 
根表样本：根表样品采集是在根际取样的

基础上进行，在实验室用无菌刷刷去根系表层

附着的土壤，将根系浸没于无菌 PBS 溶液，室

温下 180 r/min 孵育 20 min，重复 2 次，取出根

系放入无菌 PBS 溶液，用频率为 42 kHz 的超声

波工作 30 s，间隔 30 s，洗涤 10 min，将洗涤液

汇总并于 4 ℃、12 000×g 离心 1 min，收集沉淀，

于−80 ℃保存。 
根内样本：收集完根表土样后，将根系用

去离子水清洗，取上中下部混合样，将组织表

面的水分用滤纸吸干，浸泡于 1%次氯酸钠溶

液中 50 s，用无菌水冲洗 3 次，再浸泡于 75%乙

醇溶液 1 min，用无菌水冲洗 3 次，进行表面

消毒灭菌。滤纸吸干后，再剪成 0.5 cm×0.5 cm
的小段，置于无菌袋，并保存于−80 ℃等待

检测。  

1.5  16S rRNA 基因高通量测序 
使用 E.Z.N.A. Soil DNA Kit 提取土壤样本

的基因组 DNA。使用 NanoDrop 2000 检测 DNA
浓度和纯度。细菌 16S rRNA 基因扩增选择在

V5‒V7 区域的两轮引物，第 1 轮引物 967F 
(5′-AACMGGATTAGATACCCKG-3′) 和 1391R 
(5′-GACGGGCGGTGWGTRCA-3′)，第 2 轮引

物 967F (5′-CAACGCGAAGAACCTTACC-3′)和
1391R (5′-GACGGGCGGTGWGTRCA-3′)。PCR
反应体系(25 μL)：DNA 2 μL，其中加入的 DNA
总量 30 ng，引物 F/R (5 μmol/L)各 1 μL，BSA    
(2 ng/μL) 3 μL，2×Taq Plus Master Mix 12.5 μL，

ddH2O 5.5 μL。PCR 反应条件：94 ℃ 5 min；
94 ℃ 30 s，50 ℃ 30 s，72 ℃ 60 s，25 个循环；

72 ℃ 7 min。PCR 产物送北京奥维森基因科技

有限公司测序。 
利用 QIIME v1.7.0 计算 OTU、丰富度指数

(Chao1 指数)和多样性指数(Shannon 指数)。采

用 PICRUSt2 对细菌菌群功能进行预测分析。 

1.6  数据分析 
采用 SPSS 16.0 对数据进行单因素方差分

析(ANOVA)确定未施肥组与施肥组对马铃薯苗

期和块茎形成期根系细菌多样性和结构相对丰

度的影响，并基于 PICRUSt2 对细菌功能进行

预测，利用 KEGG 数据库对测序数据进行比对，

采用 Duncan 多重比较法在 0.05 水平进行差异

显著性检验。 
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2  结果与分析 
2.1  不同处理对马铃薯根系细菌 α 多样性的

影响 
如表 1 所示，根系不同部位细菌多样性对

施肥处理的响应不同。群落丰富度 Chao1 指数

越大，说明群落丰富度越高。在苗期和块茎形成

期仅根表 Chao1 指数显著增加，说明根表细菌

丰富度对施肥的响应较根际和根内细菌更敏感。

Shannon 指数越大，说明群落多样性越高，施肥

处理仅显著提高块茎形成期的根表 Shannon 指

数，说明块茎形成期根表群落多样性对施肥响

应较根际和根内更敏感。所有供试样品测序

good’s coverage 指数均在 0.90 以上。样品中细

菌群落相对丰度 Chao1、observed species 指数

和 PD whole tree 指数分别为 1 784.46‒4 932.75、
692.96‒3 034.10 和 74.19‒231.80，说明苗期和

块茎期土壤细菌的丰富度有较大波动。对于

Chao1、observed species 和 PD whole tree 指数，

马铃薯苗期中以根内施肥处理组较高；而在块

茎期中以根际对照组较高；但不同处理间以根

表差异性最为显著，说明不同时期不同部位的

细菌对施肥响应程度差异比较显著。 

2.2  不同处理对马铃薯根系细菌群落门水平

组成的影响 
将施肥组与对照组的结果进行比较发现，在

门水平，除去未鉴定出来的细菌外，各类细菌相

对丰度均有不同程度的改变。在苗期和块茎形成

期的不同部位中，蓝细菌门(Cyanobacteria)、变形

菌门(Proteobacteria)和放线菌门(Actinobacteriota)
这 3 个菌门均有分布，其中在苗期，根表和根内

Proteobacteria 表现为优势菌门，其相对丰度为

25.1%‒50.3%，而在根际处 Cyanobacteria 表现为

优势菌门，其相对丰度为 85.7%‒87.3% (图 1A)；
在块茎形成期，根表和根内 Proteobacteria 同样

表现为优势菌门，其相对丰度为 31.4%‒54.7%，

在根际处，Cyanobacteria 表现为优势菌门，其

相对丰度为 73.6%‒87.7% (图 1B)。进一步对相

对丰度排名前 14 名的菌门在对照组和施肥组中

的相对丰度进行比较，结果表明在苗期根内厚

壁菌门 (Firmicutes)的相对丰度较对照组显著

降低 77.9% (图 2A)，块茎形成期根内装甲菌门

(Armatimonadota) 的 相 对 丰 度 较 对 照 组 提 高

122.0% (图2B)，苗期根际浮霉菌门(Planctomycetota)
的相对丰度较对照组显著降低 79.1% (图 2C)，
块茎形成期根际酸杆菌门 (Acidobacteriota)和
Actinobacteriota 的相对丰度较对照组分别显著

提高 160.8%和 111.1% (图 2D)，苗期根表

Cyanobacteria 的相对丰度较对照组显著降低

67.3% (图 2E)，块茎形成期根表 Armatimonadota
和拟杆菌门(Bacteroidota)的相对丰度较对照组

分别极显著提高 300.0%和 39.7% (图 2F)。综上

可知，在门水平上，施肥组对马铃薯不同时期不

同部位的根系细菌群落组成均有较显著影响。 

2.3  不同处理对马铃薯根系细菌群落属水平

组成的影响 
在属水平，通过对优势菌属及其他非优势

菌属评估发现，在苗期与块茎形成期的不同部

位中，unidentified、uncultured 和鞘酯菌属

(Sphingobium)这 3 个菌属均有分布。其中在苗

期，根内、根际和根表这 3 个部位中均以

unident if ied 表现为优势菌属，相对丰度为

10.9%‒87.8% (图 3A)。而在块茎形成期的根内、

根际和根表中均以 uncultured 表现为优势菌属，

其相对丰度为 1%‒12% (图 3B)。进一步对相对

丰度排名前 16 名的菌属在对照组与施肥组中

的相对丰度进行比较，结果表明在苗期，根际

中 Legionella 的相对丰度较对照组极显著增加

900% (图 4A)，根表中 Flavitalea 的相对丰度较

对照组显著增加2581% (图4B)，根内Xanthomonas 
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图 1  不同处理的马铃薯根系细菌群落在门水平上的相对丰度   A：苗期. B：块茎形成期 
Figure 1  Relative abundance of potato root bacterial flora at phylum level in different treatments. A: 
The seedling stage. B: The tuber formation stage. 
 
的相对丰度较对照组极显著降低 47.6% (图 4C)，
而在块茎形成期，根际中 unidentified 的相对丰度

较对照组显著降低 15% (图 4D)，根内 Sphingobium
的相对丰度较对照组显著增加 182.6% (图 4E)，
根表中 uncultured 的相对丰度较对照组极显著

增加 34% (图 4F)。综上，在属水平上，施肥对

马铃薯不同时期不同部位的根系细菌群落组成

均有较显著影响。 

2.4  马铃薯根系细菌菌群基因功能分析 
基于 PICRUSt2 开展细菌菌群功能预测，利

用 KEGG 数据库对测序数据比对，共涉及六类可

识别生物代谢通路，包括代谢(metabolism)、遗传

信息处理(genetic information processing)、环境信

息处理(environmental information processing)、

细胞过程(cellular processes)、人类疾病(human 
diseases)和有机系统(organismal systems)。在苗期

和块茎形成期的不同部位中，代谢均表现为最主

要功能，其相对丰度为 81.22%‒81.78% (图 5)，
其中在苗期，相较于未施肥组，施肥组可以提

高根际、根内的代谢的基因功能相对丰度，并

降低根表的代谢的基因功能相对丰度；而在块

茎形成期，相较于未施肥组，施肥组可以提高

根内和根表的代谢的基因功能相对丰度，并降

低根际代谢的基因功能相对丰度(图 5)。 
进一步对预测基因二级功能层开展分析，共

涉及氨基酸代谢(amino acid metabolism)、碳水化

合物代谢(carbohydrate metabolism)等 39 类功能。

进一步对相对丰度排名前 30名的功能在对照组 
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图 2  在门水平上相对丰度变化有显著差异的菌群   A：苗期根内细菌. B：块茎形成期根内细菌. C：苗期

根际细菌. D：块茎形成期根际细菌. E：苗期根表细菌. F：块茎形成期根表细菌 
Figure 2  Flora with significant differences in relative abundance changes at phylum level. A: Bacteria in 
roots at seedling stage. B: Bacteria in roots at tuber formation stage. C: Rhizosphere bacteria in seedling 
stage. D: Rhizosphere bacteria in tuber formation stage. E: Root surface bacteria at seedling stage. F: Root 
surface bacteria in tuber formation stage. *: P<0.05; **: P<0.01. 
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图 3  不同处理的马铃薯根系细菌群落在属水平上的相对丰度   A：苗期. B：块茎形成期 
Figure 3  Relative abundance of potato root bacterial communities at genus level under different treatments. 
A: The seedling stage. B: The tuber formation. 
 
和施肥组中的相对丰度进行比较发现，在两个时

期不同部位中，碳水化合物代谢和氨基酸代谢的

相对丰度均占比最大，介于 12.14%‒13.45%和

11.75%‒13.07%，且这两类二级功能均属于代谢

(图 6A)。同时，碳水化合物代谢、氨基酸代谢、

辅助因子和维生素的代谢(metabolism of cofactors 
and vitamins) 、萜类和聚酮类化合物的代谢

(metabolism of terpenoids and polyketides)、其他

氨基酸的代谢(metabolism of other amino acids)、
脂质代谢(lipid metabolism)、外来生物的生物降解

和代谢(xenobiotics biodegradation and metabolism)这
7 种功能在两个时期各部位中均有较大相对丰

度占比，合计占 53.55%‒54.77%，同时这 7 类二

级功能也均属于代谢(图 6B)。 

进一步对不同时期不同部位细菌群落的基

因功能差异进行比较发现：在苗期，相较于未施

肥组，施肥组根内碳水化合物代谢和复制与修复

(replication and repair)的基因功能相对丰度分别

显著增加 0.2%和 2.1% (图 7A)，根表其他次级代

谢物的生物合成(biosynthesis of other secondary 
metabolites) 、 糖 类 生 物 合 成 和 代 谢 (glycan 
biosynthesis and metabolism)及复制与修复的基因

功能相对丰度均分别极显著增加 4.3%、9.8%和

2.7% (图 7B)，根际脂质代谢的基因功能相对丰度

增加 2.2%，但尚未达到显著水平(图 7C)。 
在块茎形成期，相较于未施肥组，施肥组根内

氨基酸代谢的相对丰度极显著增加 1.5% (图 8A)，
根表萜类和聚酮类化合物的代谢和脂质代谢的 
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图 4  在属水平上相对丰度变化有显著差异的菌群   A：苗期根际细菌. B：苗期根表细菌. C：苗期根内细

菌. D：块茎形成期根际细菌. E：块茎形成期根内细菌. F：块茎形成期根表细菌 
Figure 4  Bacterial groups with significant differences in relative abundance changes at the genus level. A: 
Rhizosphere bacteria at seedling stage. B: Root surface bacteria at seedling stage. C: Roots at seedling stage. 
D: Rhizosphere bacteria in tuber formation stage. E: Roots at tuber formation stage. F: Root surface bacteria 
in tuber formation stage. *: P<0.05; **: P<0.01. 
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图 5  细菌 PICRUSt2 功能预测相对丰度柱形图(一级功能层)   RI1：苗期根内. RI2：块茎形成期根内. 
RR1：苗期根际. RR2：块茎形成期根际. RS1：苗期根表. RS2：块茎形成期根表. 下同 
Figure 5  Spectral relative abundance of PICRUSt2-based predicted function for bacteria (hierarchy level 1). 
RI1: Roots at seedling stage. RI2: Roots at tuber formation stage. RR1: Rhizosphere at seedling stage. RR2: 
Rhizosphere at tuber formation stage. RS1: Root surface at seedling stage. RS2: Root surface in tuber formation 
stage. The same below. 
 

 

 



 
冯艺博 等 | 施肥对马铃薯根组细菌群落多样性与功能的影响 3015 

Tel: 010-64807511; E-mail: tongbao@im.ac.cn; http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

 
 
图 6  细菌 PICRUSt2 功能预测图(KEGG 二级通路)   A：细菌二级通路相对丰度对比. B：细菌

二级通路相对丰度占比柱状图 
Figure 6  Bacterial PICRUSt2 function prediction map (KEGG secondary pathway). A: Abundance 
comparison of bacterial secondary pathways. B: Bacterial secondary pathway abundance ratio histogram. 

 
相对丰度分别显著升高 1.7%和 1.8%，而转录

(transcription)、折叠、分类与降解(folding sorting 
and degradation)和能量代谢(energy metabolism)
的相对丰度分别显著降低 3.6%、3.5%和 3.5% 
(图 8B)；根际的萜类和聚酮类化合物的代谢和

脂质代谢的相对丰度分别极显著升高 3.2%和

14.8%，而能量代谢、辅助因子和维生素的代谢

及其他氨基酸的代谢的相对丰度分别显著降低

8.2%、5.0%和 2.3% (图 8C)。 

3  讨论 
近 10 年来中国农业活动中的养分利用效

率逐渐提高[13]，但在农业生产活动中对于肥料

的使用效率并不让人满意[14]。目前关于化学肥

料对马铃薯根系微生物群影响的研究也并不多

见。因此，我们进行了这项研究，并探讨了化

学肥料施用对马铃薯根系土壤细菌多样性、群

落组成和功能的影响。施肥显著影响了马铃薯

根系细菌群落的多样性和物种组成[15]。研究结

果表明，马铃薯根内、根际和根表土壤的细菌

群落多样性和相对丰度均不同程度地受到了施

肥的影响，这一现象与 Wagg 等[16]的发现相似。

Tang 等[17]的研究结果表明，化学肥料处理南方

双季稻可以显著提高其土壤自养固氮菌和固氮

酶活性(P<0.05)，此结果与本研究类似。研究发

现，苗期与块茎形成期这两个时期中，使用化

学肥料提高了部分土壤固氮细菌的相对丰度，

而马铃薯根系不同部位的固氮菌群均表现为优 
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图 7  苗期不同部位细菌群落的基因功能差异   A：根内. B：根表. C：根际 
Figure 7  Gene function differences of bacterial communities in different parts of seedling stage. A: Roots. 
B: Root surface. C: Rhizosphere. *: P<0.05; **: P<0.01. 
 

 
 
图 8  块茎形成期不同部位细菌群落的基因功能差异   A：根内. B：根表. C：根际 
Figure 8  Gene function differences of bacterial communities at different parts of tuber formation. A: Roots. 
B: Root surface. C: Rhizosphere. *: P<0.05; **: P<0.01. 
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势菌群，这些菌群是根系中物质交换和能量转

化的主要驱动者，参与根系中有机质的分解[18]。

土壤本身并不能显著影响细菌群落多样性或细

菌门相对丰度，施肥可以增加土壤细菌的多样

性和相对丰度[19]。毕明丽等[20]的试验发现在农

田处理下施肥增加了微生物生物量，不同处理

间氨氧化细菌群落结构差异显著，同时施肥处

理显著增加了氨氧化细菌多样性。与上述的研

究结果类似，马铃薯根系土壤细菌群落多样性

与土壤化学肥料含量在一定范围内呈显著正相

关，这一研究结论也与本研究结果符合。在苗期

与块茎形成期马铃薯根内、根际和根表细菌群落

α 多样性指数均有不同程度的增加，产生这种变

化的原因可能是因为土壤对微生物功能的影响，

主要体现在促进或抑制了土壤微生物呼吸和改

变了固氮类群等方面[21]。此外施肥处理还显著提

高了土壤细菌如 Actinomycetes 的生物量，这种转

变的原因可能是氮沉降导致土壤酸化，保持了土

壤养分以及改变了地下碳氮的分配格局[22]。 
为进一步探讨化学肥料对根系细菌群落的

影响，分别寻找不同处理组中不同部位细菌生

物标志物和基因功能差异贡献。马铃薯根系土

壤中显著富集大量 Acidovorax，这种细菌与关于

氢营养反硝化的研究可能具有相关性[23]。此外，

营养氢反硝化环境具有高度选择性，微生物相

互作用可能促进了马铃薯根系相关酶的活性，从

而促进了微量元素的摄取和利用[24]。此外与对

照组相比，处理组中 Sphingobium 的增加可以通

过微生物群落的协同作用促进农药的生物降

解，并促进其他有效微生物增殖所需的底物[25]。

此外，本研究还发现各施肥处理组间微生物指

标差异显著，说明化学肥料处理很可能通过改

造根际土壤微环境加快根际微生物群落的选

择，这种影响很可能与马铃薯释放的化学分泌

物有关[16]。有研究发现 Firmicutes 和髌骨菌门

(Patescibacteria)与土壤氮含量呈正相关，这表明

施肥能够提高马铃薯根际块茎形成期土壤氮含量，

从而促进土壤氮的循环与转化[26]。Actinobacteriota
会促进土壤中对农作物有益的微生物的活动，

并且在代谢活动中释放多种物质刺激植物细胞

生长和分裂，而 Acidobacteria 能降解植物残体，

参与铁循环，产生土壤活性代谢产物[27]，因此，

施肥后这两种菌门相对丰度的增加可以促进土

壤细菌群落向有益的方向发展，提高土壤活性。 
施肥后马铃薯根际细菌群落变化对马铃薯

品质有较显著影响，其原因可能是通过增强马

铃薯的抗氧化酶活性和水分利用效率等增加作

物产量[6]。此外土壤中拟杆菌门和放线菌门的

相对丰度可能影响马铃薯产量[28]。本研究利用

16S rRNA 基因高通量测序手段，对张家口马铃

薯常规施肥与未施肥的土壤根系微生物等进行

分析，对寒温带地区马铃薯产业的发展提供了

科学指导。同时响应国家农业绿色发展的号召，

合理利用化肥，促进了马铃薯的生长及产量，

推动了现代农业绿色发展。但仍需对马铃薯的

品质变化进一步具体研究。 

4  结论 
本文研究了不同时期化肥施用对马铃薯土

壤中根系微生物群的影响。 
(1) 以张家口地区为例的寒温带干旱性气

候下，在马铃薯生长过程中，施肥对其根际的

细菌群落相对丰度和根际细菌群落的多样性均

有明显促进作用，即施肥后的马铃薯对其周围

土壤微生物活性与种类均有明显的上升趋势。 
(2) 马铃薯生长过程中，其附近土壤中的细

菌群落分布状况具有显著的差异性：根际处土

壤的优势菌群为 Cyanobacteria，而根表、根内

处土壤的优势菌群为 Proteobacteria，以其二者

组成的根际细菌核心群落极容易受化肥使用的
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影响，有利于马铃薯的生长发育。 
(3) 在马铃薯根系细菌的基因功能中，与代

谢过程有关的功能对施肥有一定的响应关系。施

肥可以不同程度地影响马铃薯根系各部位细菌

代谢过程，从而通过影响功能微生物的群落结构

和功能基因使其朝着代谢更旺盛的方向发展。 
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