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林氏念珠藻对酸化稻田水稻产量和土壤细菌群落
结构与功能的影响

邵继海,陈杰锋,胡婷

(湖南农业大学 资源环境学院,长沙410128)

摘 要:长期过量施肥已导致我国大量农田土壤酸化,固氮蓝藻在酸化稻田对水稻产量和土壤微生物群落结

构与功能的影响尚不清楚.通过酸化稻田小区试验,向其中接种林氏念珠藻(Nostoclinckia),研究了其对水稻产量、

主要土壤酶活性及土壤中细菌群落结构的影响.田间小区试验结果表明,接种林氏念珠藻后,稻田土壤中铵态氮含量

显著高于对照处理,水稻产量也显著高于对照.接种林氏念珠藻处理组的土壤纤维素酶、固氮酶和酸性磷酸酶活性均

显著增高.土壤中酸性磷酸酶和纤维素酶与土壤中铵态氮含量呈显著正相关.高通量测序结果显示,接种林氏念珠藻

改变了土壤中细菌群落组成,但是对细菌群落α多样性没有显著影响.蓝藻门中的优势类群Synechococcales和Lep-

tolyngbyales的相对丰度与土壤中的铵态氮呈显著负相关,放线菌门中的Frankiales和Solirubrobacterales及拟杆

菌门中的Bacteroidales的相对丰度与土壤中铵态氮含量呈显著正相关.除铵态氮外,土壤中磷含量及土壤pH也是

改变稻田土壤中细菌群落结构的主要环境因子.研究结果表明,向酸化稻田接种固氮蓝藻能够提高水稻产量和土壤

肥力.
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化学氮肥在提高农作物产量方面发挥了极大的作用.然而,长期过量使用化学氮肥已导致一系列的农业

和环境问题,如农田土壤酸化、水体富营养化和温室气体的释放等[1-4].自20世纪80年代至今,我国农田土

壤酸化形势依然严峻,减少化学氮肥的使用量和提高化学氮肥的利用效率是遏制农田土壤酸化的主要措施.
固氮蓝藻是农田生态系统的重要微生物类群.研究表明,固氮蓝藻每季向稻田输入的氮素量可以达到

20~60kg/hm2[5].在水稻生长过程中,接种固氮蓝藻可减少近一半的化学氮肥,且使水稻增产10%~
30%[6].固氮蓝藻在提高水稻产量和减少稻田化学氮肥使用量方面具有很大的应用潜力.尽管目前关于固氮

蓝藻对农田氮素输入以及对农作物的生长和增产效应有较多的研究,但向酸化农田接种固氮蓝藻后,对水稻

产量及农田微生物结构与功能的影响却鲜有报道.本研究通过稻田小区试验,探讨了在酸化稻田中接种固氮

蓝藻对水稻产量、土壤酶活性和土壤中细菌多样性的影响,以期为酸化稻田中固氮蓝藻的合理利用以及提高

水稻产量与土壤肥力提供科学依据.

1 材料和方法

1.1 小区试验位点概况及试验设计

小区试验于2020年在湖南省浏阳市蕉溪镇水稻田(113°32'13.11″E,28°13'40.79″N)进行.该稻田土壤

pH为5.2;全氮0.55g/kg;铵态氮0.05mg/kg;总磷0.65g/kg;有效磷11.63mg/kg.试供藻种为林氏念珠

藻(NostoclinckiaFACHB104),由中国科学院水生生物研究所提供.使用BG-11培养基进行藻种扩大培养,
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培养温度为28℃,光照周期光暗比设置为12L∶12D,光照强度为24lx.待林氏念珠藻培养至对数末期,将
其转入无氮BG-11培养基中培养15d,然后接种至稻田.试验分为对照(CK)和接种林氏念珠藻处理(NL).
每个处理设置3个重复,随机排列,共设计6个试验小区,每个小区的大小为4m×5m.NL处理组接种经过

氮饥饿的林氏念珠藻培养液,CK处理组接种等体积的无氮BG-11培养基.每次接种量约为6.6×1010cells/

m2.从水稻插秧后第2d到水稻乳熟期,每15d接种1次.水稻品种为杂交稻天优华占.水稻插秧前一周施加

基肥,施用量为尿素166.67kg/hm2,氯化钾166.67kg/hm2,过磷酸钙291.29kg/hm2.插秧1月后施加追

肥,追肥用量为氯化钾100kg/hm2,过磷酸钙175.68kg/hm2.水分管理方式为全生育期淹水.
1.2 样品采集及测定

土壤样品于水稻成熟期采集,在各试验小区采集至少5个点的0~20cm耕作层土壤,混匀,挑出植物残

体后,采用4分法装袋.一部分新鲜土样装于封口袋放于-80℃超低温冰箱储存,用于分析土壤微生物分子

多样性;一部分新鲜土壤装于封口袋放于4℃冷藏,用于分析土壤酶活性.另一部分样品储存于自封袋内并

转移至实验室自然风干,碾磨过筛后测定其基本理化性质.
土壤pH采用电位法测定[7];土壤中有机质、铵态氮、硝态氮、总磷、有效磷、阳离子交换量参考文献[7].

土壤中脲酶采用苯酚钠 次氯酸钠比色法测定;酸性磷酸酶采用对硝基苯比色法测定;土壤纤维素酶采用蒽

酮硫酸比色法测定.上述酶活性具体测定方法参照文献[8].土壤固氮酶活性采用乙炔还原法测定[9-10].水稻

成熟后,采用5点取样法收割水稻穗.将谷粒样品置于室外阳光下晒干,称质量,测定其产量.
1.3 高通量测序

选用土壤DNA提取试剂盒(天根)提取土壤样品总DNA,使用16SrDNA通用引物515F(5'-GTGC-
CAGCMGCCGCGG-3')和806R(5'-CCGTCAATTCMTTTRAGTTT-3')扩增细菌16SrRNA基因的 V4~
V5区[11].PCR热循环方案设置为:95℃预变性5min,然后进入25个循环扩增阶段,每个循环包括变性

95℃30s,退火54℃30s,延伸72℃30s,最后于72℃保温5min.PCR扩增在ABIGeneAmpPCRSys-
tem9700(AppliedBiosystems,CA,USA)上进行.使用2%(质量分数)的琼脂糖凝胶对PCR产物进行电泳

检测,并使用AxyPrepDNA凝胶提取试剂盒(AxygenBiosciences,UnionCity,CA,USA)进一步纯化.使用

QuantiFluorTM-ST(PromegaUSA)对纯化的扩增子进行定量,上海美吉生物医药科技有限公司的Illumina
MiSeq平台上进行高通量测序.
1.4 数据统计分析

试验数据用SPSS13.1进行统计分析,处理组和对照组的两两比较采用t检验,p<0.05时表示差异显

著.采用皮尔森(pearson)相关性分析来研究土壤酶活性与土壤理化性质,以及细菌相对丰度与土壤理化性

质的相关性.

2 结果与分析

2.1 土壤理化性质与水稻产量

由表1可以看出,接种林氏念珠藻显著提高了土壤中铵态氮的含量,与对照组相比,其铵态氮含量提高

了27.0%.林氏念珠藻对土壤pH,有机质,硝态氮,阳离子交换量影响不显著.接种林氏念珠藻处理组土壤中

速效磷平均值大于对照组,但统计分析结果显示其差异未达到显著性水平.由图1可知,接种林氏念珠藻能

显著增加水稻的产量,增幅为33.7%.
表1 不同处理的土壤理化特征

Tab.1 Physicochemicalpropertiesofsoilindifferenttreatments

组别 pH
有机质质量分数/

(g·kg-1)

铵态氮质量分数/

(mg·kg-1)

硝态氮质量分数/

(mg·kg-1)

阳离子交换量/

(cmol(+)·kg-1)

总磷质量分数/

(g·kg-1)

速效磷质量分数/

(mg·kg-1)

CK 5.37±0.10 23.27±1.05 6.01±0.64 2.50±0.05 10.33±0.97 0.76±0.06 17.77±6.38

NL 5.22±0.08 21.56±0.66 7.63.±0.46* 2.45±0.28 9.79±0.53 0.68±0.02 22.67±10.77

  注:*表示p<0.05,t检验,下同.
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2.2 土壤酶活性

由图2可以看出,接种林氏念珠藻处理组的

土壤固氮酶、酸性磷酸酶和纤维素酶的活性均显

著增强,与对照相比,分别增加了40.3%,50.8%
和90.9%.土壤脲酶活性分析结果显示,接种林

氏念珠藻对该酶的活性没有显著影响.
2.3 土壤酶活性与土壤理化性质的相关性分析

由表2可知,土壤中酸性磷酸酶与铵态氮的

相关系数为0.82,呈显著正相关.纤维素酶与pH
的相关系数为-0.82,呈显著负相关.纤维素酶

与铵态氮的相关系数为0.96,呈极显著正相关.
固氮酶活性与有机质的相关系数为-0.83,呈显

著负相关.

表2 土壤酶活性与土壤理化性质的皮尔森相关性分析

Tab.2 PearsonCorrelationanalysisbetweensoilenzymesandsoilphysicochemicalproperties

酶 pH 铵态氮 硝态氮 总氮 速效磷 总磷 有机质

酸性磷酸酶 -0.663 0.082* -0.09 0.767 0.253 -0.603 -0.747
脲酶 0.072 -0.087 0.355 0.03 0.005 0.03 -0.105

纤维素酶 -0.822* 0.959** -0.079 0.707 0.442 -0.615 -0.534
固氮酶 -0.579 0.800 -0.184 0.808 0.253 -0.740 -0.830*

  注:*表示p<0.05,**表示p<0.01,下同.

2.4 土壤中细菌群落多样性分析

高通量测序的结果显示,该稻田土壤中的优势细菌主要分布于变形菌门(Proteobacteria)、放线菌门

(Actinobacteria)、绿弯菌门(Chloroflexi)、酸杆菌门(Acidobacteria)、浮霉菌门(Planctomycetes),这5个菌

门的相对丰度占比之和高达73.19%~74.89%(图3),其中变形菌门占比最高,为22.89%~23.10%.其次为
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放线菌门和绿弯菌门,分别占比13.53%~
17.22% 和12.42%~21.72%.从各类群相对

丰度的平均值来看,接种林氏念珠藻后,放线

菌门、拟杆菌门(Bacteroidetes)、芽单胞菌门

(Gemmatimonadetes)的相对丰度均有所增

加,而绿弯菌门和浮霉菌门相对丰度均有所

降低.统计分析的结果显示,在上述主要的微

生物类群中,仅放线菌门的相对丰度在接种

林氏念珠藻处理和对照之间存在显著性差异.
为了揭示土壤中细菌群落结构变化与

主要环境因子的关系,将相对丰度前10位

的细菌类群(门水平)与土壤中总氮、铵态

氮、硝态氮、总磷、效磷、有机质含量和pH等

7个环境因子做皮尔森相关性分析(表3).结
果显示,放线菌与浮霉菌的相对丰度分别与

土壤中的总磷、速效磷含量呈显著负相关;疣微菌和蓝藻的相对丰度均与土壤中的铵态氮呈显著负相关;拟
杆菌的相对丰度与土壤的氨氮呈显著正相关,与土壤pH值呈显著负相关.其余5个主要细菌类群与上述

7个环境因子均无显著相关性.
为了进一步了解细菌群落结构与主要环境因子的关系,在上述相关性分析的基础上,从目分类水平将放

线菌门、疣微菌门、蓝藻门、拟杆菌门中的主要类群与土壤的pH、铵态氮、总磷进行了皮尔森相关性分析(附
表2),结果显示疣微菌门中的Chthoniobacterales,蓝藻门中的色球藻目(Synechococcales)和细鞘丝藻目

(Leptolyngbyales)与pH呈显著正相关,而拟杆菌门中的拟杆菌目(Bacteroidales)和Kryptoniales与pH呈

显著负相关.色球藻目和细鞘丝藻目与土壤中铵态氮含量呈显著负相关,而放线菌门中的弗兰克氏菌目

(Frankiales),Solirubrobacterales和拟杆菌门中的拟杆菌目与铵态氮含量呈显著正相关.疣微菌门中的Pe-
dosphaerales与土壤中总磷含量呈显著正相关.

表4显示了不同处理条件下稻田土壤中细菌群落的α多样性指数的变化情.各处理组高通量测序覆盖

率均大于95%,说明测序结果比较可靠,能够有效反映样本中细菌群落的多样性.除Coverage指标外,接种

林氏念珠藻处理的α多样性指数值均略高于对照组.然而,统计分析的结果显示,这两组处理的各多样性指

数均不存在显著差异.

3 讨 论

固氮蓝藻可以通过生物固氮和光合作用向农田输入铵态氮和有机碳,提高土壤肥力,促进农作物生

长[10-11].此外,有研究表明,一些固氮蓝藻还能合成植物促长激素,促进作物生长和提高作物产量[12].本研究

结果显示,在酸化稻田接种固氮蓝藻可以有效地提高水稻产量.研究结果显示,接种林氏念珠藻可以显著提

高土壤中固氮酶的活性和铵态氮的含量,基于这些结果推测氮素输入是该固氮蓝藻提高水稻产量的作用方

式之一.磷酸酶能活化土壤中的非生物有效态磷元素,使其变为作物可以吸收的有效态磷,进而促进作物生

长[13].接种林氏念珠藻后,土壤中酸性磷酸酶活性显著升高,但是土壤中有效磷的含量与对照相比无显著差

异,其原因可能是稻田中的微生物和水稻吸收了更多的有效磷.据此推测,提高磷元素的可获取性也可能是

接种林氏念珠藻提高水稻产量的另一原因.文献[14]研究了稻田新纪录固氮蓝藻类珠藻对水稻生长、产量及

稻田土壤理化特性的影响,在大田试验条件下,接种类珠藻可以使水稻增产25.1%,但是对土壤理化特性无

显著影响;本研究结果显示,接种林氏念珠藻使水稻增产33.7%,土壤中的铵态氮含量显著高于对照处理.本
研究所用的土壤为酸性土壤,土壤酸化能抑制作物对氮素养分和无机阳离子的吸收,降低作物产量[15],这些

因素导致本田间试验水稻产量较低.
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表3 土壤中主要细菌类群相对丰度与土壤理化性质的皮尔森相关性分析

Tab.3 Pearsoncorrelationanalysisbetweenrelativeabundancesofthemainbacteriaatphylum
levelandsoilphysicochemicalproperties

类群 pH 铵态氮 总氮 总磷 速效磷 有机质 硝态氮

Proteobacteria -0.090 0.055 -0.452 -0.227 0.474 0.594 -0.257

Actinobacteria -0.516 0.772 0.776 -0.841* 0.443 -0.099 -0.638

Chloroflexi 0.591 -0.668 -0.146 0.614 -0.637 -0.405 0.626

Acidobacteria 0.255 -0.467 -0.416 0.767 -0.400 -0.159 0.775

Planctomycetes 0.560 -0.677 -0.042 0.728 -0.829* -0.359 0.406

Firmicutes 0.388 -0.096 0.117 -0.701 0.213 -0.173 -0.319

Verrucomicrobia 0.753 -0.868* -0.305 0.733 -0.856* -0.365 0.401

Bacteroidetes -0.863* 0.853* 0.164 -0.450 0.695 0.447 -0.458

Gemmatimonadetes -0.579 0.778 0.690 -0.603 0.228 -0.466 -0.418

Cyanobacteria 0.738 -0.838* -0.454 0.478 -0.480 0.147 0.147

表4 接种林氏念珠藻对土壤中细菌α多样性指数的影响

Tab.4 EffectsofN.linckiainoculationontheα-diversityofbacterialcommunityinpaddysoil

组别 Sobs Shannon Ace Chao Simpson Coverage/%

CK 4275.67±189.99 7.11±0.13 5874.91±180.38 5810.77±134.54 0.00246±0.0005 96.12

NL 4464.33±52.28 7.12±0.03 6271.97±118.97 6177.88±134.74 0.00274±0.0007 95.75

  土壤酶的活性受土壤理化性质的影响.有研究表明,微生物磷酸酶活性与环境中氮素营养水平直接相

关[16].根据本文皮尔森相关性分析结果,土壤中铵态氮含量与酸性磷酸酶呈显著正相关.接种林氏念珠藻后,
土壤固氮酶活性升高,铵态氮含量增加.氮素营养水平的升高刺激土壤微生物磷酸酶的活性.纤维素酶活性

是评价土壤肥力的重要指标[17],纤维素分解菌与固氮微生物之间存在较为普遍的碳氮互惠关系[18],接种林

氏念珠藻增强了土壤中纤维素酶的活性,再次从酶活性的角度证明固氮蓝藻与纤维素分解菌之间存在互惠

的关系,该结果也从纤维素酶活性的角度表明接种林氏念珠藻能够提高土壤肥力.尽管有文献报道固氮蓝藻

可以通过光合作用向农田输入有机碳[11],然而本试验结束后,接种林氏念珠藻处理组土壤中有机质含量与对

照相比无显著差异.其原因可能是接种固氮蓝藻后微生物分解代谢有机质的活性增强,有机物分解速度增加,抵
消了固氮蓝藻光合作用向土壤输入的有机质.而土壤有机质与固氮酶活性呈显著负相关也间接证明了这一点.

土壤中变形菌门、酸杆菌门、浮霉菌门、放线菌门和绿弯菌门的丰度往往较高[19],本研究结果显示,这
5个细菌类群的相对丰度之和超过总细菌类群的70%.这也进一步肯定了这些微生物是稻田土壤的主要细

菌类群.如图3所示,接种林氏念珠藻后,土壤中放线菌门的相对丰度显著高于对照.放线菌是农田土壤中的

重要微生物类群,这类微生物具有强大的有机物分解能力,一些种类还具有生防和固氮的活性[20-21].属分类

水平的分析结果显示,接种林氏念珠藻处理组土壤中诺卡氏菌属(Nocardioides)、酸热菌属(Acidothermus)
及一个未鉴定到属的盖勒氏菌目(Gaiellales)放线菌的相对丰度显著高于对照.诺卡氏菌和酸热菌对纤维素、
木质素及多种有机污染物具有较强的降解能力[22-23].该类微生物丰度的增加可以提高稻田土壤有机碳的周

转,这也可能是接种林氏念珠藻处理组土壤中纤维素分解酶活性高于对照的原因.
土壤中微生物的群落组成与环境因子息息相关.土壤中氮、磷、有机质含量及土壤pH对土壤微生物群

落结构有显著的影响[24].皮尔森相关性分析结果显示,蓝藻门的相对丰度均与土壤中的铵态氮呈显著负相

关,而拟杆菌门和放线菌门中的一些种类的相对丰度与土壤中铵态氮呈显著正相关.尽管接种的林氏念珠藻

在分类系统中属于念珠藻科(Nostocaceae),本研究在科分类水平的群落组成分析结果显示,念珠藻科的类

群在蓝藻门中所占的相对比例比较低,占比均不到10%,其中的优势类群为色球藻科(Synechococcaceae)、
微囊藻科(Microcystaceae)和细鞘丝藻亚科(Leptolyngbyaceae).本研究中生物多样性样品的采集时间为水

稻成熟期,距离最近的一次林氏念珠藻接种时间已有一个多月,林氏念珠藻种群在稻田中的衰退可能是导致

念珠藻科蓝藻相对丰度较低的原因.蓝藻分布与环境因子的关系复杂,不同生境存在着不同模式.以色球藻

科蓝藻为例,SILAMBARASAN等[25]研究结果显示,海洋中色球藻科蓝藻的丰度与水体营养盐,如铵态氮、
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硝态氮、磷酸盐等的含量呈负相关,而FRADE等[26]研究结果则显示大堡礁周围海水中的色球藻科蓝藻的

丰度与水体营养盐呈正相关.本研究结果则显示稻田色球藻科蓝藻与土壤中铵态氮含量呈负相关.也正是因

为色球藻目和细鞘丝藻目这些优势蓝藻类群的相对丰度与土壤中铵态氮含量呈负相关,从而出现蓝藻门的

相对丰度与土壤中铵态氮呈负相关的现象.本研究接种林氏念珠藻后,土壤中绿弯菌门和浮霉菌门相对丰度

均有所降低,但相关性分析结果显示,这两类微生物的相对丰度变化与本研究测定的7个环境因子均无显著

相关性.土壤中微生物群落结构的演替除了与环境因子相关外,还与微生物之间的相互作用相关[27].对本研

究中主要细菌类群相对丰度之间的相关性进行了分析,结果表明绿弯菌与酸杆菌、浮霉菌、疣微菌呈显著正

相关,与拟杆菌呈显著负相关.浮霉菌与疣微菌呈显著正相关.目前国内外关于微生物之间的相互作用与群

落演替关系的认识还非常有限,关于稻田接种林氏念珠藻引起微生物群落结构改变的驱动因子还有待进一

步研究.

4 结 论

向酸化稻田接种林氏念珠藻能显著增加土壤中铵态氮的含量并提高水稻产量.林氏念珠藻能提高土壤

中放线菌的相对丰度,并增强土壤中固氮酶、磷酸酶和纤维素酶的活性.

参 考 文 献

[1] ZHUQC,LIUXJ,HAOTX,etal.CroplandacidificationincreasesriskofyieldlossesandfoodinsecurityinChina[J].Environmental

Pollution,2020,256:113145.
[2] GUOJH,LIUXJ,ZHANGY,etal.SignificantacidificationinmajorChinesecroplands[J].Science,2010,327(5968):1008-1010.
[3] DUANPP,FANCH,ZHANGQQ,etal.Overdosefertilizationinducedammonia-oxidizingArchaeaproducingnitrousoxideinintensive

vegetablefields[J].TheScienceoftheTotalEnvironment,2019,650:1787-1794.
[4] 柳萌,何斌,赵鹏,等.生物炭吸附聚谷氨酸对豫南酸性农田作物生长的影响[J].河南农业大学学报,2021,55(6):1134-1141.

LIUM,HEB,ZHAOP,etal.EffectsofbiocharadsorptionpolyglutamicacidoncropgrowthinacidicfarmlandinsouthernHenan[J].

JournalofHenanAgriculturalUniversity,2021,55(6):1134-1141.
[5] ABINANDANS,SUBASHCHANDRABOSESR,VENKATESWARLUK,etal.Soilmicroalgaeandcyanobacteria:thebiotechnological

potentialinthemaintenanceofsoilfertilityandhealth[J].CriticalReviewsinBiotechnology,2019,39(8):981-998.
[6] 沈银武,黎尚豪.固氮蓝藻培养和应用的结果与展望[J].水生生物学报,1993,17(4):357-364.

SHENYW,LISH.Cultivitionandapplicationofthenitrogen-fixingblue-greenalgae:resultsandprospects[J].ActaHydrobiologicaSini-

ca,1993,17(4):357-364.
[7] 鲍士旦.土壤农化分析[M].3版.北京:中国农业出版社,2000.
[8] 关松荫.土壤酶及其研究法[M].北京:中国农业出版社,1986.
[9] PATRAAK,ABBADIEL,CLAYS-JOSSERANDA,etal.Effectsofmanagementregimeandplantspeciesontheenzymeactivityand

geneticstructureofN-fixing,denitrifyingandnitrifyingbacterialcommunitiesingrasslandsoils[J].EnvironmentalMicrobiology,2006,

8(6):1005-1016.
[10] 卢韩杨,潘文静,马晓洁,等.城市景观水体中固氮微生物多样性及固氮活性检测[J].水生生物学报,2019,43(5):1139-1146.

LUHY,PANWJ,MAXJ,etal.Thediversityofdiazotrophandtheactivityofnitrogenfixationinurbanlandscapewater[J].Acta

HydrobiologicaSinica,2019,43(5):1139-1146.
[11] BATESST,BERG-LYONSD,CAPORASOJG,etal.Examiningtheglobaldistributionofdominantarchaealpopulationsinsoil[J].The

ISMEJournal,2011,5(5):908-917.
[12] GHEDASF,AHMEDDA.ImprovedsoilcharacteristicsandwheatgerminationasinfluencedbyinoculationofNostockihlmaniandAna-

baenacylindrica[J].RendicontiLincei,2015,26(2):121-131.
[13]JOHNSTONAE,POULTONPR.Phosphorusinagriculture:areviewofresultsfrom175yearsofresearchatrothamsted,UK[J].Jour-

nalofEnvironmentalQuality,2019,48(5):1133-1144.
[14] HUT,CHENAW,JIANGYX,etal.ApplicationofanewlyrecordeddiazotrophiccyanobacteriuminacidifiedandCdcontaminatedpad-

dysoil:promotesriceyieldanddecreasesCdaccumulation[J].ScienceoftheTotalEnvironment,2022,814:152630.
[15] 崔红标,田超,周静,等.纳米羟基磷灰石对重金属污染土壤Cu/Cd形态分布及土壤酶活性影响[J].农业环境科学学报,2011,30(5):874-880.

CUIHB,TIANC,ZHOUJ,etal.Theeffectsofnano-scalehydroxyapatiteonthespeciationofCuandCdandenzymaticactivitiesinsoils
[J].JournalofAgro-EnvironmentScience,2011,30(5):874-880.

[16] WANGSY,XIAOJ,WANLL,etal.Mutualdependenceofnitrogenandphosphorusaskeynutrientelements:onefacilitatesDolicho-

72第6期       邵继海,等:林氏念珠藻对酸化稻田水稻产量和土壤细菌群落结构与功能的影响



spermumflos-aquaetoovercomethelimitationsoftheother[J].EnvironmentalScience&Technology,2018,52(10):5653-5661.
[17] 刘旭辉,覃珊,覃勇荣,等.不同植被对石漠化地区土壤纤维素分解酶活性的影响[J].中国农学通报,2010,26(18):335-340.

LIUXH,QINS,QINYR,etal.InfluencesofdifferentvegetationsonsoilcellulolyticenzymeactivityinKarstrockydesertificationareas
[J].ChineseAgriculturalScienceBulletin,2010,26(18):335-340.

[18] 肖剑英,张磊,谢德体,等.长期免耕稻田的土壤微生物与肥力关系研究[J].西南农业大学学报,2002,24(1):82-85.

XIAOJY,ZHANGL,XIEDT,etal.Studyontherelationshipbetweensoilmicrobesandsoilfertilityinpaddyfieldsoflong-ternno-till-

ageandridgeculture[J].JournalofSouthwestAgriculturalUniversity,2002,24(1):82-85.
[19]ZHENGJF,CHENJH,PANGX,etal.Biochardecreasedmicrobialmetabolicquotientandshiftedcommunitycompositionfouryears

afterasingleincorporationinaslightlyacidricepaddyfromsouthwestChina[J].TheScienceoftheTotalEnvironment,2016,571:206-217.
[20] HAMDIC,AROUSF,JAOUANIA.Actinobacteria:Apromisingsourceofenzymesinvolvedinlignocellulosicbiomassconversion[J].

AdvancesinBiotechnology& Microbiology,2019,13(5):555874.
[21]SATHYAA,VIJAYABHARATHIR,GOPALAKRISHNANS.Plantgrowth-promotingactinobacteria:anewstrategyforenhancing

sustainableproductionandprotectionofgrainlegumes[J].3Biotech,2017,7(2):102.
[22] 刘东波,李凤敏,陈珊.纤维素诺卡氏菌降解玉米秸秆和玉米芯的研究[J].东北师大学报(自然科学版),2001,33(1):60-63.

LIUDB,LIFM,CHENS.StudyonNocardiacellulansHD-86decomposingcornstalkandcorncob[J].JournalofNortheastNormalUni-

versity(NaturalScienceEdition),2001,33(1):60-63.
[23] 白雪,李运杰,孟冬冬,等.解纤维素热酸菌来源的耐热磷酸酶的酶学性质与应用[J].生物加工过程,2021,19(2):123-129.

BAIX,LIYJ,MENGDD,etal.CharacterizationandapplicationofthermostablesugarphosphatasefromAcidothermuscellulolyticus
[J].ChineseJournalofBioprocessEngineering,2021,19(2):123-129.

[24] XUEPP,CARRILLOY,PINOV,etal.Soilpropertiesdrivemicrobialcommunitystructureinalargescaletransectinsoutheastern

Australia[J].ScientificReports,2018,8(1):11725.
[25]SILAMBARASANG,RAMANATHANT,KATHIRESANK.Effectofphysico-chemicalfactorsondistributionofmarinecyanobacte-

rialspeciesinKurusadaiIsland[J].InternationalJournalofCurrentResearch,2012,4(10):32-35.
[26] FRADEPR,GLASLB,MATTHEWSSA,etal.SpatialpatternsofmicrobialcommunitiesacrosssurfacewatersoftheGreatBarrier

Reef[J].CommunicationsBiology,2020,3(1):442.
[27] DJURHUUSA,CLOSEKCJ,KELLYRP,etal.EnvironmentalDNArevealsseasonalshiftsandpotentialinteractionsinamarinecom-

munity[J].NatureCommunications,2020,11(1):254.

EffectsofNostoclinckiaonricegrainyieldandthestructureandfunctionsof
bacterialcommunityinacidifiedpaddysoil

ShaoJihai,ChenJiefeng,HuTing

(CollegeofResourcesandEnvironment,HunanAgriculturalUniversity,Changsha410128,China)

Abstract:Long-termexcessivefertilizationcausedacidificationofmassiveagriculturalsoilsinChina.Theeffectsofdi-
azotrophiccyanobacteriaonricegrainyieldandthestructureandfunctionsofbacterialcommunityinacidifiedpaddysoilremain
unknown.TheeffectsofNostoclinckiainoculationonricegrainyield,activitiesofthemainsoilenzymes,andthestructureof
bacterialcommunityinacidicpaddysoilwereinvestigatedthroughfieldplotexperiment.Theresultsshowedthatthecontentof
NH+

4-NinpaddysoilandricegrainyieldintheN.linckiainoculationtreatmentweresignificantlyhigherthanthoseofthe
control.Theactivitiesofcellulose,nitrogenaseandphosphataseweresignificantlyhigherthanthoseofthecontrol.Theactivi-
tiesofacidicphosphataseandcellulosewerepositivelycorrelatedwiththecontentofNH+

4-Ninsoil.Theresultsofhigh-
throughputsequencingrevealedthatN.linckiainoculationchangedthestructureofbacterialcommunitybutdidnotaffectbac-
terialα-diversity.TherelativeabundancesofSynechococcalesandLeptolyngbyales,themaingroupsinCyanobacteria,were
negativelycorrelated withthecontentof NH+

4-Ninsoil,whiletheBacteroidalesinBacteroidetes,Frankiales and
SolirubrobacteralesinActinobacteriawerepositivelycorrelatedwiththecontentofNH+

4-N.BesidesNH+
4-Ncontent,thecon-

tentofphosphorusinsoilandsoilpHwerealsothemainenvironmentalfactorsaffectingbacterialcommunityinpaddysoil.The
resultspresentedinthisstudyindicatethatapplicationofdiazotrophiccyanobacteriacouldpromotericegrainyieldandimprove
soilfertility.

Keywords:diazotrophiccyanobacteria;paddyfield;soilenzymes;bacterialdiversity
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