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Effects of nitrogen application on tomato rhizosphere bacterial community and nitrogen transformation
function
YANG Qi1, LI Jie1*, LI Gang1, WU Mengli1, LAI Xin1, JU Xuehai2, ZHANG Guilong1*

（1. Agro-Environmental Protection Institute, Ministry of Agriculture and Rural Affairs, Tianjin 300191, China; 2. Rural Energy &
Environment Agency, Ministry of Agriculture and Rural Affairs, Beijing 100125, China）
Abstract：To investigate the effects of nitrogen application rate on bacterial community composition, structure, and function in tomato
rhizosphere soil. A pot experiment was conducted with four nitrogen application treatments：0 kg·hm-2（CK）, 115 kg·hm-2（low N treatment,
L）, 225 kg·hm-2（medium N treatment, M）, and 450 kg·hm-2（high N treatment, H）. The bacterial community and functional prediction of
the rhizosphere soil were assessed via high-throughput sequencing and functional annotation of prokaryotic taxa（FAPROTAX）.
Actinobacteria was the dominant bacterial phyla, with a relative abundance of 35.99% - 40.06%, Compared with CK, M treatment
significantly increased the relative abundance of Actinobacteria, whereas H treatment significantly reduced its relative abundance. The
proportion of beneficial bacteria, such as Gaiella, Geminicoccus, Solirubrobacter and Arthrobacter in the rhizosphere soil, was higher in the
M treatment than in the other treatments. Nitrogen application rate did not significantly affect the α-diversity of the bacterial community of
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摘 要：为探究施氮量对番茄根际土壤细菌群落组成、结构和氮转化功能的影响，以设施番茄根际土壤为研究对象，通过盆栽试

验，设置不施氮处理（CK，0 kg·hm-2）、低氮处理（L，115 kg·hm-2）、中氮处理（M，225 kg·hm-2）和高氮处理（H，450 kg·hm-2），采用高

通量测序技术与 FAPROTAX（Functional annotation of prokaryotic taxa）功能预测相结合的方法进行研究。结果表明，放线菌门

（Actinobacteria）为主要优势细菌门，相对丰度为 35.99%~40.06%，与CK处理相比，M处理放线菌门（Actinobacteria）的相对丰度显

著提高，而H处理放线菌门的相对丰度显著降低。M处理的根际土壤细菌群落中，有益细菌属 Gaiella、Geminicoccus、红杆菌属

（Solirubrobacter）、节杆菌属（Arthrobacter）的比例高于其他处理。施氮量变化未对根际土壤细菌群落的α-多样性产生显著影响，但

显著改变了氮转化功能类群的比例。FAPROTAX功能预测结果表明施氮提高了根际固氮、硝化和反硝化功能群的比例，而降低

了铁呼吸功能群的占比。LEfSe富集分析结果显示，进行硝化作用的硝化杆菌属（Nitrobacter）和硝化螺菌属（Nitrospira）分别在L、
M处理中占比较高。施氮显著改变了根际细菌群落结构，土壤硝态氮、全氮和电导率是驱动细菌群落结构变化的主要因子。综上

所述，氮肥施用所引起的根际微环境变化改变了根际土壤细菌群落的组成和结构，并影响氮转化关键功能群的比例。225 kg·hm-2

的施氮量提高了根际土壤有益细菌的比例，有益于番茄生产。
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氮素是作物生长必需的大量营养元素，对其产量

及品质形成具有主导作用。番茄（Solanum lycopersi⁃

cum）作为黄淮海地区设施菜地的主栽作物，其种植

同样受到氮素投入的限制。尽管高氮投入会刺激番

茄生长和增加番茄产量，但过量施氮会增加硝态氮

（NO-3-N）地下淋失，威胁地下水质安全，同时影响土

壤生态系统中发挥重要功能的微生物群落，危害土壤

健康[1-2]。近期研究发现，根际是调控土壤氮循环的

关键区，在促进土壤氮转化和作物氮吸收方面起至关

重要的作用[3]。

根际汇聚着数量庞大且种类丰富的微生物群落，

作为一个整体，生活在根际土壤中的微生物被统称为

根际微生物[3]。根际微生物为植物根系发育、养分吸

收及物质代谢等提供支撑，同时其基因数量远大于植

物，因此也常被称为植物的“第二基因组”[3]。近年

来，微生物扩增子测序、宏基因组、代谢组等技术快速

发展，极大地推动了根际土壤微生物群落组成和功能

研究。研究发现，根际微生物可以扩增植物基因库并

提升其代谢能力，赋予或促进一系列重要的生命支持

功能，包括养分利用、免疫调节和生物耐受性等[4-6]。

已有研究证明，氮素施用一方面为根际细菌提供养分

底物，使其多样性提升[7]；另一方面，刺激植物根系释

放分泌物，从而起到调控群落组成的作用[8]。施氮导

致的土壤养分变化是影响土壤根际细菌群落组成、结

构和功能的重要因素，但对不同作物和土壤类型的研

究结果不尽相同。研究人员利用变性梯度凝胶电泳、

高通量测序等技术对不同施氮水平的水稻、玉米根际

微生物群落组成进行研究，发现施氮量超过一定水平

会导致作物根际细菌丰度和多样性上升，进而影响根

际微生物群落结构，其中氮循环相关细菌的相对丰度

显著提高，促进了固氮作用和氨化作用[9-10]。但也有

研究表明，施氮并未对高粱根际细菌群落组成和功能

产生显著影响[11]。Wang等[12]的研究表明氮肥添加会

提高根际有机酸分泌，加剧土壤酸化，对根际土壤微

生物多样性产生负面影响，亦使其功能微生物组成、

结构发生改变。

番茄是我国黄淮海潮土区的主栽蔬菜作物[13]，然

而，目前对于番茄根际土壤微生物的研究主要集中于

青枯病等病理研究，鲜见氮素施用对番茄根际土壤细

菌群落组成、结构和功能影响的报道。因此，为明确

施氮对番茄根际细菌多样性及氮转化功能的影响，探

究区域设施番茄的氮素适宜用量，亟需开展不同施氮

水平下番茄根际土壤细菌群落组成、结构及氮转化相

关功能群变化的研究。

本研究以黄淮海潮土区设施番茄根际土壤为研

究对象，采取盆栽方式，设置 4种氮肥施用水平，采用

高通量测序技术，研究不同施氮量处理下根际土壤细

菌群落组成和结构以及氮转化功能群的变化，明确根

际土壤细菌群落和氮转化功能对氮肥输入的响应特

征，为构建合理的施肥体系和发挥根际微生物的生态

调控作用提供理论依据。

1 材料与方法

1.1 研究区概况

试验在天津市武清区天民果蔬专业合作社（39°
32′N，117°03′E）的设施菜地中进行，该地区属于温

带大陆性半湿润季风气候，年均气温 11.6 ℃，年均活

动积温 4 187.6 ℃，年均降水量 520~660 mm。自 2010
年起，该设施菜地的蔬菜生产采取黄瓜-番茄轮作的

种植方式。

1.2 试验材料与试验设置

供试土壤采自设施菜地的试验温室，土壤类型为

潮土，土壤基本理化性质如下：pH 值 8.79，全氮 1.25
g·kg-1，全磷 0.61 g·kg-1，硝态氮 8.24 mg·kg-1，铵态氮

the rhizosphere soil, but significantly affected the proportion of nitrogen transformation functional groups. Moreover, the FAPROTAX
function prediction showed that nitrogen application increased the proportion of nitrogen fixation, nitrification, and denitrification functional
groups in the rhizosphere, but decreased the proportion of iron respiration functional groups. LEfSe analysis showed that Nitrobacter and
Nitrospira, which are closely associated with nitrification, accounted for the highest proportion in L treatment and M treatment, respectively.
Soil NO-3-N, total nitrogen, and electrical conductivity were the main factors driving the changes in the bacterial community structure in the
tomato rhizosphere. In conclusion, the variation in rhizosphere micro-environmental factors caused by nitrogen application changed the
composition and structure of the rhizosphere soil bacterial community and significantly affected the proportion of key functional groups in
nitrogen transformation. Additionally, 225 kg·hm-2 increased the proportion of beneficial bacteria in the rhizosphere soil and would be
beneficial to the growth and production of tomatoes in greenhouses.
Keywords：fluvo-aquic soil; nitrogen fertilizer; rhizosphere of tomato; nitrogen transformation; bacterial diversity
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1.74 mg·kg-1。将土壤过 2 mm 筛去除动植物残渣后

混匀，于试验温室内静置两周进行预培养，随后装入

栽培桶内（直径 40 cm，高 50 cm），每个栽培桶填装的

土壤总质量为 35 kg。通过测定质量法加入蒸馏水，

使每盆土壤体积含水量保持在（35±5）%，使用土壤水

分传感器（Unism，In.，北京）监测土壤含水量。供试

番茄品种为“泰裕丰”，购自北京中农斯达农业有限公

司；供试氮肥为尿素（N含量46.7%）。

试验共设置 4 个处理：不施氮处理（CK，0 kg·
hm-2）、低氮处理（L，115 kg·hm-2）、中氮处理（M，225
kg·hm-2）、高氮处理（H，450 kg·hm-2），每个处理均设

置 3次重复。番茄种子经 10% H2O2消毒后育苗，在番

茄幼苗长至三叶一心时，将长势一致的植株移栽入栽

培桶中，每个栽培桶移入2株。

1.3 根际土壤样品采集

番茄移栽 30 d后采集根际土壤样品[14]。采用抖

落法收集根际土壤，轻轻抖落根上松散附着的土壤，

然后用无菌刷将紧紧附着在根上的土壤扫下并装

入无菌自封袋内，暂存于冰盒中并迅速送回实验室。

将采集的根际土壤样品分为 3份：1份样品转移至无

菌管中，于-70 ℃保存，用于高通量测序；1 份样品

于-4 ℃冰箱中保存，用于土壤铵态氮（NH+4-N）和硝

态氮（NO-3-N）含量的测定；1份样品经风干后用于其

他土壤理化性质测定。

1.4 土壤理化性质测定

土壤理化性质测定参考《土壤农化分析》。采用

电位法使用复合电极测定土壤 pH[水土比（V/V）为

2.5∶1]；使用 DDSS-11A 电导仪以 5∶1水土比测定土

壤电导率（Electrical Conductance，EC）；采用凯氏定氮

法测定土壤全氮（Total Nitrogen，TN）含量；使用全自

动连续流动分析仪（AA3，Bran+Luebbe Corp）测定土

壤NH+4-N和NO-3-N含量；采用HClO4-H2SO4消煮-钼
锑抗比色法测定土壤全磷（Total Phosphorus，TP）含

量；采用 NaHCO3浸提-钼锑抗比色法测定土壤有效

磷（Available Phosphorus，AP）含量。

1.5 PCR扩增与高通量测序

使用 PowerSoil®DNA Isolation Kit（MoBio Labora⁃
tories，Inc，美国）按照操作说明从 0.25 g根际土壤样

品 中 提 取 土 壤 总 DNA。 采 用 引 物 对 338F（5′ -
ACTCCTACGGGAGGCAGCAG-3′ ）和 806R（5′ -
GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3′）对细菌 16S rRNA
基因的 V3~V4 高变区进行扩增。PCR 扩增程序如

下：95 ℃预变性 3 min，35 个循环（95 ℃变性 30 s，

55 ℃退火 30 s，72 ℃延伸 45 s），然后 72 ℃稳定延伸

10 min。PCR 反应体系为：5×TransStart FastPfu 缓冲

液 4 μL，2.5 mmol ·L-1 dNTPs 2 μL，上下游引物（5
μmol·L-1）各 0.8 μL，TransStart FastPfu DNA 聚合酶

1.0 U，模板DNA 10 ng，加 ddH2O补足至 20 μL。试验

中设置空白对照，空白对照和各处理DNA样品均进

行 3次平行试验。将同一样品的 PCR产物混合后使

用 AxyPrepDNA 凝胶回收试剂盒（AXYGEN 公司）切

胶回收，并用Tris_HCl缓冲液洗脱，最后采用 2%琼脂

糖电泳检测质量。采用 Illumina公司的 TruSeq Nano
DNA LT Library Prep Kit制备测序文库，并使用 Illumi⁃
na Novaseq-Miseq 测序平台进行测序。原始测序数

据已提交至美国国家生物技术信息中心（National
Center for Biotechnology Information，NCBI）数据库，

SRA编号为SUB10724275。
1.6 生物信息学分析

使用“EasyAmplicon”流程对根际土壤细菌群落进

行分析[15]。用VSEARCH将双端序列匹配合并，切除序

列Barcode标签与左右两端引物，质控错误率小于1%，

并以最小范围 8去除冗余数据量。使用USEARCH调

用 unoise3对序列进行去噪，并基于 100%的序列相似

性阈值生成扩增序列变体（Amplicon Sequence Vari⁃
ants，ASVs）。利用VSEARCH调用uchime基于SILVA_
132数据库去除嵌合体，并与SILVA_132数据库比对进

行物种注释，然后生成ASV特征表，进而使用R语言

“vegen”包对其进行物种注释信息的分类汇总。

1.7 统计分析

采用 R 语言“vegen”包计算细菌群落的 Shannon
和 Chao1 指数，并使用 SPSS 23.0 进行差异显著性检

验（Duncan法，P<0.05）。采用基于Bray-Curtis距离的

限制性主坐标分析（Constrained Principal Coordinate
Analysis，CPCoA）评价不同处理间细菌群落结构差异。

采用冗余分析（Redundancy Analysis，RDA）进行细菌群

落与环境因子的关联分析。采用 LEfSe（Linear Dis⁃
criminant Analysis Effect Size）方法鉴定各处理中发生

富集的细菌类群，LDA值设置为>3，类群的相对丰度设

置为>0.1%。采用 FAPROTAX（Functional Annotation
of Prokaryotic Taxa）对细菌群落进行功能预测。最后调

用R语言“ggplot2”包完成绘图。

2 结果与分析

2.1 番茄根际土壤理化性质

番茄根际土壤理化性质见表 1。氮肥施用显著
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改变了苗期根际土壤的NH+4-N、NO-3-N、TN和EC。根

际土壤NH+4-N和NO-3-N含量以及 EC值随施氮量的

增加而显著升高。根际土壤TN含量仅H处理显著高

于CK处理。根际土壤 pH值随施氮量的增加而整体

下降。M处理的根际土壤TP含量显著高于CK处理。

2.2 番茄根际土壤细菌群落组成与多样性

系统发育分析表明，本研究中根际土壤细菌群落

包含 39个门 126纲 300目 488科 922属 1 818种，其中

放线菌门（Actinobacteria，相对丰度35.99%~40.06%）、

变形菌门（Proteobacteria，相对丰度 20.63%~23.53%）

和 酸 杆 菌 门（Acidobacteria，相 对 丰 度 10.47%~
13.20%）为优势菌门（图 1a）。与 CK 处理相比，M 处

理放线菌门的相对丰度显著增加，而H处理放线菌门

的相对丰度显著降低。属水平上的根际细菌群落组

成如图 1b所示，其中有益菌属 Gaiella、Geminicoccus、
红杆菌属（Solirubrobacter）和节杆菌属（Arthrobacter）

的比例在各施氮处理中均高于CK处理，且在M处理

中最高。根际细菌群落的Chao1指数和 Shannon指数

未因氮肥施用而发生显著变化（图2）。

2.3 番茄根际土壤细菌富集类群鉴定

基于 LEfSe 分析，共鉴定得到 32 个细菌富集类

群，其中CK、L、M和H处理中分别有 3、9、8和 12个细

菌类群发生富集（图 3）。在属水平上，CK 处理中

Blastocatella和 c_Actinobacteria_g_Unassigned 发生富

集，L处理中发生富集的属有 3个，分别为硝化菌属

（Nitrobacter）、鞘酯菌属（Sphingobium）和嗜酸菌属

（Acidovorax），M处理中仅Nitrospira属发生富集，小月

菌属（Microlunatus）、黄杆菌属（Flavobacterium）和芽

孢杆菌属（Bacillus）在H处理中的相对丰度显著高于

其他处理。

2.4 番茄根际土壤细菌群落结构差异与影响因子分析

根际土壤细菌群落结构的CPCoA分析（图4）结果

表明，CPCo 1和CPCo 2分别解释了细菌群落结构差异

的 36.63%和 32.40%。各处理明显分离，表明氮肥施

用显著改变了番茄根际土壤细菌群落结构。RDA分

析（图 5）结果显示，NO-3-N、TN和EC是影响根际土壤

细菌群落组成的主要环境因子（NO-3-N：R2=0.499 4，P=
0.035；TN：R2=0.80，P=0.001；EC：R2=0.62，P=0.008）。

注：数据为平均值±标准误（n=3）；同列不同小写字母表示不同处理间差异显著（P<0.05）。
Note：Data are presented as mean±SE（n=3）；different lowercase letters in the same column indicate significant difference among different treatments

（P<0.05）.

处理

CK
L
M
H

pH
8.08±0.01a
8.06±0.01a
8.00±0.03b
8.03±0.01ab

NH+4-N/（mg·kg-1）

1.76±0.09d
2.23±0.03c
2.76±0.09b
3.84±0.02a

NO-3-N/（mg·kg-1）

18.36±0.31d
37.33±0.22c
60.38±0.27b
108.07±1.53a

TN/（g·kg-1）

1.24±0.05b
1.31±0.07ab
1.37±0.04ab
1.50±0.01a

AP/（mg·kg-1）

6.04±0.07a
6.01±0.05a
6.08±0.03a
6.12±0.06a

TP/（g·kg-1）

0.61±0.00b
0.61±0.01ab
0.64±0.01a
0.63±0.01ab

EC/（μS·cm-1）

268.67±11.02d
334.30±12.01c
641.87±9.61b
954.35±9.02a

表1 番茄根际土壤理化性质

Table 1 Physico chemical properties of rhizosphere soil of tomato

图1 番茄根际细菌群落组成

Figure 1 Tomato rhizosphere bacterial community composition

将相对丰度小于1%的门和属合并为 other；*表示差异显著（P<0.05）。
Phyla and genera with relative abundances lower than 1% are grouped as other；* indicates significant difference（P<0.05）.
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2.5 番茄根际土壤细菌氮转化功能群的变化

基于 FAPROTAX功能将根际土壤细菌分类群映

射到功能群，并根据处理间功能群相对丰度的差异显

著性，筛选出 6种氮转化关键功能群，结果如图 6所

示。其中具有固氮（Nitrogen fixation）、硝化（Nitrifica⁃
tion）和氧化亚氮反硝化（Nitrous oxide denitrification）

图中相同字母表示处理间差异不显著。
The same letter in the figure indicate no significant difference among different treatments.

图3 番茄根际细菌群落的LEfSe分析

Figure 3 LEfSe analysis of tomato rhizosphere bacterial community

不同颜色节点表示在对应处理中显著富集，且存在显著影响的微生物类群；浅黄色节点表示在不同处理分组中均无显著差异
或无显著影响的微生物类群。

Nodes with different colors represent the bacterial taxa that were significantly enriched in the corresponding treatments and had significant influences on the
discrepancies among treatments；the light yellow nodes indicate the bacterial taxa that showed no significant difference among different treatments or had no

significant effect on the discrepancies among treatments.
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图2 根际细菌群落Chao1指数和Shannon指数

Figure 2 Rhizosphere bacterial community Chao1 index and Shannon index
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作用的功能群的比例在H处理最高，M和H处理中执

行硝酸盐反硝化（Nitrate denitrification）和亚硝酸盐反

硝化（Nitrite denitrification）的功能群的占比高于 CK

和L处理。此外，CK和L处理中具有铁呼吸作用（Iron
respiration）的功能群的比例高于M和H处理。

3 讨论

3.1 施氮量对番茄根际土壤养分和细菌群落组成的

影响

外源氮素输入土壤会改变土壤理化性质，进而使

根际土壤微环境发生变化[16]。施氮处理显著提高了

根际土壤NH+4-N、NO-3-N、TN含量和EC值，说明施氮

处理提升了土壤氮素供应和转化能力[17]。RDA分析

表明土壤NO-3-N、TN和EC是驱动番茄根际土壤细菌

群落变化的关键因子，说明氮素施用通过改变土壤氮

素供应，进而影响根际土壤细菌群落结构[18-19]。

根际微生物在养分利用等方面直接作用于农作

物的生长发育和品质形成，因此其群落组成备受学界

关注[20-22]。本研究表明，施用适量氮素（225 kg×hm-2）

可促进 Gaiella、Geminicoccus、红杆菌属（Solirubrobac⁃

ter）和节杆菌属（Arthrobacter）的菌株生长，该菌群在

有机物矿化、促进糖代谢、调节养分平衡等方面发挥

重要作用[23-26]，说明适量的氮素施用有利于这些菌属

的生存和定殖，亦会促进作物生长。本研究中，与CK
处理相比，施氮并未显著改变根际细菌群落多样性，

这与覃潇敏等[27]的研究结果不同，可能是因为苗期根

际土壤细菌群落组成虽然发生了变化，但并未引起细

菌群落丰富度和均匀度的改变（图 2），因而其多样性

指数变化不显著。

对各处理富集菌株进行分析发现，红杆菌属和嗜

酸菌属（Acidovorax）在 L 处理中发生富集。Lowman
等[28]在对柳枝稷的研究中发现，在低氮条件下红杆菌

属能够促进植株生长，使柳枝稷株高增加了 27%。嗜

酸菌属通过促进乙烯产生、磷酸三钙溶解、铁载体产

生和淀粉水解，对植株产生有益影响[29]，说明在低氮

量处理下，番茄根际可通过富集促生细菌促进作物生

长，这与Lowman等[28]的研究结果类似。此外，小月菌

属（Microlunatus）、黄杆菌属（Flavobacterium）和芽孢

杆菌属（Bacillus）在 H 处理中富集，小月菌属能够促

进土壤磷矿化[30]，黄杆菌属和芽孢杆菌属能够通过分

泌抗菌物质防治植物病害[29]，说明在高施氮量条件下

植株可能通过富集这些类群的细菌协助植株吸收磷

素并抵御外界病原菌的侵染。

3.2 施氮量对番茄根际土壤细菌氮转化功能群的影响

氮转化微生物在土壤氮素循环中发挥重要作用，

受氮肥施用的影响显著。富集类群鉴定结果显示硝

图6 番茄根际土壤细菌氮转化关键功能群对施氮的响应

Figure 6 Heat map based on the proportions of functional groups
related to nitrogen transformations in tomato rhizosphere soil

图4 番茄根际土壤细菌群落对氮素施用的响应（CPCoA分析）

Figure 4 Response of tomato rhizosphere soil bacterial
community to nitrogen application（CPCoA analysis）

图5 土壤环境变量对番茄根际细菌群落的影响（RDA分析）

Figure 5 Effects of soil environmental variables on tomato
rhizosphere bacterial community（RDA）
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化杆菌属（Nitrobacter）和硝化螺菌属（Nitrospira）分别

在 L、M处理中发生富集，而 H处理的富集菌中并无

氮转化相关菌属。硝化杆菌属和硝化螺菌属可将土

壤亚硝酸盐氧化成硝酸盐，在亚硝酸盐氧化过程中具

有重要作用[12，31]，说明在低、中施氮量条件下，番茄根

际可能发生更为强烈的硝化作用，促进硝态氮的供

给，从而为番茄营养生长提供更多养分[32]。本研究基

于 FAPROTAX 功能预测也发现，施氮处理中硝化功

能群的比例更高，这与房彦飞等[33]的研究结果一致。

施氮不仅有利于硝化细菌富集，也能够促进反硝

化细菌的生长，增加反硝化基因丰度[34]。本研究中硝

酸盐反硝化和亚硝酸盐反硝化功能群的占比在M处

理中最高，而氧化亚氮反硝化功能群在H处理中比例

最高，这可能是由于氧化亚氮反硝化类群的细菌以有

机酸、类固醇等物质为碳和能量来源[35-36]，而高氮环

境刺激植株根系释放有机酸、类固醇等物质[37-38]，因

此，H处理提高了氧化亚氮反硝化功能群的占比。

固氮细菌是农田系统中增加土壤氮素固持的重

要菌群，施氮处理可通过改变土壤氮有效性和土壤酸

碱度等方式影响固氮菌的丰度和活性[39]。本研究中

铁呼吸功能群在 CK和 L处理中比例更高，这与 Han
等[31]的研究结果相似，说明低氮环境中植物根际可

通过合成并释放铁蛋白提高根系固氮酶活性，增加

植物根系可利用氮的浓度。本研究固氮功能群在H
处理中占比最高，这与以往一些研究结果相反，房彦

飞等 [33]的研究显示，过量施氮会抑制固氮菌的生

长。但廖李容[37]的研究指出，高氮环境下植株根系可

提高糖类和氨基酸类物质的分泌量，这些碳源底物能

够满足固氮菌的需求，从而提高固氮类群的比例。本

研究结果显示高施氮量处理下的番茄根际土壤具有

更高比例的固氮功能群，但其生物作用机制仍需进一

步探究。

综上，番茄根际土壤细菌群落结构和氮转化功能

均受到施氮量的显著影响，说明氮肥在塑造根际土壤

细菌群落结构中发挥重要作用。本研究基于高通量

测序结果，通过FAPROTAX功能预测，探究了施氮对

根际氮转化功能的影响。但FAPROTAX可预测的功

能类群依赖于已发表的文献，预测结果准确度较高但

覆盖面较低，因此其结果可能忽略了部分 OTU的功

能[40]。后续可进一步采用定量 PCR结合宏基因组的

方法对番茄根际氮循环功能基因进行对比研究，以期

更全面揭示施氮对根际细菌群落在土壤氮素转化和

作物生长中的影响，为阐明根际微生物的生态调控作

用提供理论基础。

4 结论

（1）施肥所致的根际土壤微环境变化显著影响了

根际细菌群落组成，其中表征土壤氮素供应的NO-3-N、

全氮和表征转化能力的电导率是关键驱动因子。

（2）施氮提高了与土壤铵态氮和硝态氮转化密切

相关的硝化和反硝化功能群的比例，也相应增加了固

氮功能类群的占比。其中，硝化杆菌属（Nitrobacter）

和硝化螺菌属（Nitrospira）等硝化作用关键微生物在

低、中施氮量处理中发生富集。

（3）中等施氮量同时提升了有益菌属 Gaiella、

Geminicoccus、红杆菌属（Solirubrobacter）和节杆菌属

（Arthrobacter）的比例，对番茄生产起到促进作用。
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