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水氮耦合氧灌对温室辣椒土壤肥力及细菌群落的影响
 

雷宏军 1，肖哲元 1，张振华 2，金翠翠 1，潘红卫 1，孙克平 1，席海鹏 1 
（1. 华北水利水电大学水利学院，郑州 450046；2. 鲁东大学资源与环境工程学院，烟台 264039） 

 

摘  要：为揭示水氮耦合氧灌对温室辣椒土壤肥力、细菌多样性及群落的影响，该研究设置施氮量（225 和 300 kg/hm2）、

通气量（通气比率为 15%和 0）和灌水量（0.6 和 0.9 倍作物-蒸发皿系数）3 因素 2 水平试验，采用高通量测序等方法研

究土壤细菌群落与土壤通气性指标、土壤肥力因子之间的关系。结果表明，低水量常氮氧灌和高水量常氮氧灌条件下，

果实膨大期灌水后 3 d 的土壤溶解氧、土壤呼吸和氧化还原电位分别较不加氧对照组增加 16.73%、38.78%、26.04%和

18.58%、46.58%、29.09%（P<0.05）。低水量低氮氧灌和高水量低氮氧灌条件下，土壤可溶性有机碳、硝态氮含量较不加

氧对照组分别增加 26.40%、28.22%和 19.67%、18.46%（P<0.05）；低水量常氮氧灌和高水量常氮氧灌条件下，土壤可溶

性有机碳、硝态氮含量较不加氧对照组分别增加 20.38%、19.25%和 17.49%、17.93%（P<0.05）。Shannon、Pielou-e 指数

表明，加氧处理可显著提高细菌群落多样性和均匀性，而高水量和常氮处理只提高细菌群落均匀性（P<0.05）。常氮高水

量下，加氧处理的硝化螺旋菌属（硝化作用）和芽孢杆菌属（固氮作用）相对丰度较对照增加 24.24%和 20.11%，而土微

菌属（反硝化作用）相对丰度较对照降低 22.66%；加氧低水量下，常氮处理的硝化螺旋菌属和芽孢杆菌属相对丰度较对

照增加 22.95%和 34.12%（P<0.05）。高水量低氮和常氮条件下，加氧处理的放线菌门相对丰度较对照增加 16.84%和

13.37%；高水量常氮条件下，加氧处理的 γ-变形杆菌较对照降低 15.75%（P<0.05）。土壤呼吸、Eh 与 Shannon 指数、硝

态氮含量、硝化螺旋菌属和芽孢杆菌属呈显著正相关，与 γ-变形杆菌呈显著负相关。综上，水氮耦合氧灌能有效改善土

壤通气性改变细菌群落结构，提升土壤肥力，为设施蔬菜水肥高效利用提供理论依据。 
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0  引  言  

土壤通气状况是除土壤水分、养分外影响作物生长

最主要土壤环境因子之一[1]，良好的通气状况对作物生长

发育至关重要。地下滴灌过程灌溉水渗入将土壤空气驱

离植物根系常会遭受低氧胁迫，影响根系生长发育[2]，进

而降低水分和养分的吸收，造成 ATP（Adenosine 

Triphosphate）的减少和脱落酸堆积，使溶质在细胞膜内

的运输受阻造成气孔关闭、影响植物正常的生理功能[3-4]。

Li 等[5]研究发现，通过向土壤通气有可能改善低氧条件，

对甜瓜和番茄的生长均有积极影响，且甜瓜和番茄的干

物质量随通气频率的增加而增加。土壤呼吸消耗氧气，

由此造成的不同气体含量梯度为驱动力的土壤中气态氧
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的扩散，伴随着土壤呼吸向大气中释放 CO2 是土壤通气

的主要机制[6]。通过微纳米气泡的形式将富含空气或氧气

的水运到作物的根区，可有效改善通气条件和土壤含氧

量[7]。人工通气也可以改善植物根区环境，增加微生物丰度，

促进养分吸收，从而促进植物生长和果实产量[8]。根际加气

能有效提高根区土壤酶活性，改善根际土壤环境，提高根

系有氧呼吸，促进作物生长发育，实现提质增产[9-10]。 

土壤微生物在土壤物质转化和能量流动中起重要作

用。植物生长发育和土壤养分吸收利用与微生物的活动

紧密关联[11]。地下滴灌显著改变了土壤细菌群落结构，

提高氮磷代谢细菌的相对丰度，促进了植株干物质的积

累[12]。Zeng 等[13]研究表明，氮肥的施入对土壤细菌丰富

度有直接影响，并通过土壤酸化和植物群落变化间接影

响细菌群落组成，对土壤细菌多样性和群落组成有明显

的控制作用。土壤中氧气含量是影响微生物群落的因素

之一，需氧型和兼性厌氧型微生物大量分布在作物根系

周围，随着土壤中溶解氧浓度的增加，需氧菌和兼性厌

氧菌的数量和活性得到有效的繁殖，而专性厌氧菌的数

量和活性则受到抑制[14-15]，从而使土壤细菌多样性和群

落结构组成发生改变。土壤通气可以有效改善番茄生长
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所处的低氧环境，同时改变土壤细菌群落的多样性、组

成和结构，有利于根系生长[16]。Zhou 等[17]研究发现，微

纳米气泡水灌溉能提高土壤肥力和甘蔗产量，并且与土

壤细菌群落多样性的变化有关。综上，当前研究主要集

中在加气灌溉通过改变根际土壤微生物群落多样性及结

构组成进而影响土壤肥力和作物生长等方面，而对水氮

耦合氧灌条件下根际土壤微生物群落结构对土壤通气性

和土壤肥力间的响应及相关性研究较少。本试验以温室

辣椒为供试对象，结合高通量测序技术，研究不同通气

量、灌水量和施氮量协同作用下土壤通气性与细菌群落

结构和土壤养分的变化效应，进一步分析根际土壤细菌

群落、土壤养分与土壤通气性之间的关系，旨在为水氮

耦合氧灌模式下进一步优化设施土壤微环境，实现蔬菜

优质高产提供理论依据。 

1  材料与方法 

1.1  试验区概况 

试验于 2019 年 9 月 11 日—2019 年 12 月 26 日在河

南省郑州市华北水利水电大学农业高效用水实验场现代

化温室中进行（34°47′5.91″N，113°47′20.15″E）。温室建

筑总面积为 537.6 m2，开间为 4 m，跨度为 9.6 m；玻璃

温室南面、北面分别装有风机和湿帘，以调节室内温度

和空气湿度。辣椒生育期内气温及湿度变化见图 1。 
 

 

图 1  温室辣椒生育期相对湿度（RH）和平均气温 

Fig.1  Relative humidity (RH) and air temperature dynamics 
during greenhouse growing cropping season 

 

1.2  试验材料 

试验供试土壤为黏壤土，0～40 cm 土壤按每 10 cm

土层取样，平均土壤容重为 1.38 g/cm3。剖面土壤质地均

匀，砂粒（>0.02 mm）、粉粒（0.002～0.02 mm）和黏粒

（<0.002 mm）质量分数分别为 32.99%、34.03%和 32.98%。

表层土壤 pH 值为 6.51，田间持水率（质量含水率）为

28.0%。辣椒种植前，0～20 cm 土层有机质质量分数为

22.41 g/kg，全氮、全磷和全钾质量分数分别为 1.02、0.86

和 29.54 g/kg。供试辣椒品种为“豫艺鲜辣 8 号”。供试

肥料为全水溶型肥料施乐多（硝态氮为 7.1%，铵态氮为

1.1%，脲态氮为 6.9%，P2O5 为 15%，K2O 为 30%，螯合

态微量元素 Fe 为 0.1%，Mn 为 0.05%，Zn 为 0.15%，Cu

为 0.05%，Mo 为 0.05%，B 为 0.1%，中国康拓肥料有限

公司）。 

1.3  试验设计 

试验采用完全随机区组设计，设置施氮量（低氮和

常氮）、通气量（不加氧和加氧）和灌水量（低水量和

高水量）3 因素 2 水平，共 8 个处理，每个处理 4 次重复。

试验设计见表 1。 

表 1  试验设计 

Table 1  Experimental design 

处理 
Treatment 

施氮量 
Nitrogen 

amount/(kg·hm-2) 

通气比例 
Air void 

fraction/% 

灌水量 
Irrigation 

volume/mm 
N1CW1 225 0 0.6E 

N1AW1 225 15 0.6E 

N1CW2 225 0 0.9E 

N1AW2 225 15 0.9E 

N2CW1 300 0 0.6E 

N2AW1 300 15 0.6E 

N2CW2 300 0 0.9E 

N2AW2 300 15 0.9E 

注：N1、N2 分别为低氮和常氮处理，C、A 分别为不加氧和加氧处理，W1、
W2 分别为 0.6 倍和 0.9 倍作物蒸发皿系数，对应于低水量和高水量处理，E
为 Φ601 蒸发皿水面蒸发量，下同。 
Note: N1, N2 are the low and normal nitrogen fertilization application rate; C, A 
are the non-aerated and aerated drip irrigation treatment; W1, W2 are 0.6 and 0.9 
times of crop-pan coefficient, respectively, corresponding to low and high soil 
humidity treatments; E is water surface evaporation of pan Φ601. The same 
below. 

 

1.4  试验管理 

试验区域共设 32 个小区，小区长 2 m，宽 1 m，小

区面积 2 m2。小区内起垄种植辣椒，垄高 15 cm，垄宽

60 cm，每垄定植 6 株，株距 33 cm。小区内采用地下滴

灌供水方式，滴灌带型号为 JOHN DEERE，直径为

16 mm，壁厚为 0.6 mm，埋深为 15 cm，滴头额定流量为

1.2 L/h，滴头间距为 33 cm，额定工作压力为 0.10 MPa。

植株距离滴头 10 cm，平行于滴灌带种植。定植时间为

2019 年 9 月 11 日，选取长势相同的辣椒苗进行移栽，定

植时浇透底水，定植后 12 d 覆膜，为防止水分侧渗，垄

与垄之间用塑料膜隔开。辣椒全生育期共计 107 d，生育

期划分为：苗期（2019-09-11—2019-09-28）、开花坐果

期（2019-09-29—2019-10-30）、果实膨大期（2019-10-31

—2019-11-30）、成熟期（2019-12-01—2019-12-26）。 

试验用文丘里施肥器将水溶型肥料施乐多掺入水

流，在制水罐中混匀，通过地下滴灌系统供水，分别于

移植后 23、32、44、53、63、72、85 d 进行施氮，7 次

施氮的比例为 2:3:2:2:3:2:1，N1 处理施氮 225 kg/hm2，

N2 处理施氮 300 kg/hm2。不加氧处理利用首部供水装置

进行供水。加氧处理利用文丘里空气射流器（Mazzei air 

injector 684，美国 Mazzei Corp 公司）进行加氧，试验中

利用储水管路、循环泵、文丘里空气射流器等设备制得

通气比率 15%的加气水（循环曝气 20 min）[18]。各小区

通过地下滴灌系统分别供水，供水压力为 0.10 MPa，采

用滴水计量器计量灌水量。试验中灌水下限根据距离植

株径向 10 cm、纵向 20 cm 埋深处的张力计（12 型分体式

张力计，中国农业科学院农田灌溉研究所）确定。土壤

基质势下限控制在（−30±5）kPa，结合埋深 20 cm 土壤

湿度监测结果确定[19]。灌水量根据式（1）计算[20]： 
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 W=A·EP·KP （1） 

式中 W 为灌溉水量，mm；A 为小区控制面积，2 m2；EP

为 1 个灌水周期内 Φ601 蒸发皿的蒸发量，mm；KP 为蒸

发皿系数，W1 处理取 0.6，W2 处理取 0.9。灌溉时间及

灌水量见表 2。 

表 2  作物生育期内灌水量 

Table 2  Irrigation volume during crop growing season 

灌水量 Irrigation volume/mm 灌溉时间 
Irrigation 

time 

移栽天数 
Days after 

transplanting/d W1 W2 

2019-09-29 19 4.92 7.38 

2019-10-06 26 5.04 7.56 

2019-10-12 32 4.80 7.20 

2019-10-21 41 7.08 10.62 

2019-10-27 47 4.80 7.20 

2019-11-01 52 4.92 7.38 

2019-11-06 57 4.80 7.20 

2019-11-12 63 5.04 7.56 

2019-11-17 68 4.92 7.38 

2019-11-22 73 4.86 7.29 

2019-12-01 82 5.64 8.46 

2019-12-12 92 5.76 8.64 

2019-12-21 102 5.70 8.55 

合计 Total — 68.28 102.42 

 

1.5  试验取样及测定方法 

1.5.1  土壤通气性测定 

于辣椒果实膨大期选择 1 个完整的灌水周期进行监

测，测定时间为每天的 9:00 和 15:00。预试验结果表明，

选择距离植株茎秆横向 5 cm，深度 20 cm 处埋设参比电

极和铜电极，利用氧化还原电位测量仪（上海仪电科学

仪器股份有限公司，中国）测定土壤氧化还原电位

（oxidation-reduction potential，Eh）。采用光纤微氧传感

器测定土壤溶液溶解氧浓度（OXY4-mini，德国 Presens

公司），测定前将探针埋设于土壤中，探针埋设距植株

茎秆横向为 5 cm，深度为 10 cm，测量时待数据稳定后（约

5 min）自动保存数据，然后手动切换到下一连接探头，

直至测量结束。采用土壤呼吸测量系统（ADC LCi-SD，

英国 Delta-T 公司）测量土壤呼吸，提前 1 d 选择每垄靠

近中间的 2 株长势均匀的临近植株间埋设土壤呼吸室底

座，测量稳定后（约 1～3 min）读数。 

1.5.2  根际土取样 

果实收获后剪去辣椒地上部分，以 50 cm × 40 cm 矩

形区域挖掘整体取出根样，采集一部分土样用于测定土

壤化学性质，另将根系间大块土壤去除，用力抖落收集

附着在根系上的土壤，再用毛刷轻刷并去除土中可见的

根系残茬，充分混匀后装入无菌离心管中用于 16S rRNA

高通量基因测序。 

1.5.3  土壤化学性质测定 

利用 2 mol/L KCL 溶液浸提土样，硝态氮（NO3
--N）

利用紫外分光光度法测定，铵态氮（NH4
+-N）利用靛酚

蓝比色法测定；采用重铬酸钾—容重法测定土壤可溶性

碳（DOC）含量。测定方法参照鲁如坤[21]。 

1.5.4  土壤 DNA 提取和测序 

使用 OMEGA M5635-02 试剂盒提取样品基因组

DNA，并通过 1.2%琼脂糖凝胶电泳检测 DNA 提取质量，

在离心管中使用无菌水稀释样品至 1 ng/μL。以稀释后的

基因组 DNA 为模板，使用带有条形码（Barcode）的特

异引物对细菌 16S rRNA基因的V3-V4区进行 PCR扩增。

选择通用引物（338F：ACTCCTACGGGAGGCAGCA，

806R：GGACTACHVGGGTWTCTAAT）为细菌基因

V3-V4 区引物。PCR 扩增采用全式金公司的 Pfu 高保真

DNA 聚合酶，确保同批样本扩增条件一致。PCR 扩增体

系（25 μL）：5×reaction buffer 5 μL，5×GC buffer 5 μL，

dNTP（2.5 mM）2 μL，Forwardprimer（10 μM）1 μL，

Reverseprimer（10 μM）1 μL，DNA Template 2 μL，ddH2O 

8.75 μL，Q5 DNA Polymerase 0.25 μL。PCR 扩增条件为：

98 ℃初始变性 2 min，25～30 个循环包括（98 ℃，15 s；

55 ℃，30 s；72 ℃，30 s；72 ℃，5 min），之后进行 PCR

产物的混样和纯化，纯化后进行文库的构建和上机测序。 

1.5.5  测序数据分析 

使用 Illumina MiSeq 测序平台对群落 DNA 片段进行

双端测序，通过质量初筛的原始序列按照 index和Barcode

信息，进行文库和样本划分，并去除 barcode 序列。通过

QIIME2 软件生成有效序列[22]，利用 dada2 算法[23]对序列

进行质量过滤，去噪，合并和去除嵌合体等，质控后产

生的每个去重的序列为特征序列。使用 QIIME2 软件计算

细菌群落结构及多样性。选用 Greengenes 数据库[24]对

OTUs 代表序列进行物种注释分析，统计样本群落组成。 

1.6  统计分析 

采用 Excel 2016 进行数据处理和绘图，数据采用平

均值±标准差的形式表示，通过 SPSS 22.0 统计软件进行

皮尔森相关分析，用邓肯新复极差法进行显著性检验和

交互作用方差分析，用 origin 2018 绘制各分类学水平下

的群落结构柱状图。 

2  结果与分析 

2.1  水氮耦合氧灌对土壤通气性的影响 

图 2 为辣椒果实膨大期不同处理土壤溶解氧浓度

（Dissolved Oxygen，DO）、氧化还原电位（Eh）和土壤

呼吸（Soil Respiration，Rs）的动态变化，预试验结果表明，

不同施氮水平对土壤通气性无显著影响，故选择常氮施肥

水平进行分析。不同处理土壤 DO 均呈现灌水后下降，之后

逐步回升的趋势（图 2a）。其中，处理 N2AW2 最高，N2CW1

最低。灌水后第 1 天下午，处理 N2AW1 和 N2AW2 的土壤

DO 较 N2CW1 和 N2CW2 分别增加 16.73%和 18.58%

（P<0.05）。加氧处理对土壤呼吸有显著增强效果，在灌水

后第2天下午最为明显，处理N2AW1和N2AW2较N2CW1

和 N2CW2 显著增加 38.78%和 46.58%（P<0.05）（图 2b）。

灌水后不同处理土壤 Eh 均降至最低，之后逐步回升，各处

理回升速度相差不大，灌水后第 3 天下午处理 N2AW1 和

N2AW2 较 N2CW1 和 N2CW2 显著增加 26.04%和 29.09%

（P<0.05）（图 2c）。本试验中，不同灌水量对土壤 DO、

Eh 和土壤呼吸均无显著影响。 
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注：↓代表灌水事件。 
Note: ↓represents irrigation events. 

图 2  不同水氮耦合氧灌处理辣椒土壤通气性变化动态 

Fig.2  Soil aeration dynamics in different oxygen and nitrogen coupled irrigation treatments under pepper cultivation 
 

2.2  水氮耦合氧灌对根际土壤化学性质的影响 

由表 3 可知，施氮量的提高能显著增加土壤 DOC、

硝态氮、铵态氮含量，通气量的提高能显著增加了土壤

DOC 和硝态氮含量。N1 水平下，处理 AW1 和 AW2 的

DOC 含量较 CW1 和 CW2 分别增加 26.40%和 28.22%，

土壤硝态氮含量增加 19.67%和 18.46%；N2 水平下，处

理 AW1 和 AW2 的 DOC 含量较 CW1 和 CW2 分别增加

20.38%和 19.25%，土壤硝态氮含量增加 17.49%和 17.93%

（P<0.05）。 

表 3  不同水氮耦合氧灌处理对根际土壤化学性质的影响 

Table 3  Effect of oxygen and nitrogen coupled irrigation 
treatments on soil chemical properties in rhizosphere 
处理 

Treatments 
可溶性有机碳 
DOC/(g·kg-1) 

硝态氮 
NO3

--N/(mg·kg-1) 
铵态氮 

NH4
+-N/(mg·kg-1) 

N1CW1 0.125±0.02c 48.34±3.72c 2.17±0.14bc 
N1AW1 0.158±0.02b 57.85±2.95b 2.02±0.15cd 
N1CW2 0.124±0.01c 50.63±3.41c 2.24±0.08b 
N1AW2 0.159±0.02b 59.98±3.29b 1.85±0.12d 
N2CW1 0.157±0.02b 61.33±4.16b 2.73±0.11a 
N2AW1 0.189±0.02a 72.06±3.43a 2.34±0.08b 
N2CW2 0.161±0.02b 63.37±4.12b 2.64±0.10a 
N2AW2 0.192±0.02a 74.73±3.97a 2.33±0.07b 
施氮量 

Nitrogen amount N 24.289** 83.960** 95.572** 

通气量 
Air void fraction A 24.045** 47.099** 47.950** 

灌水量 
Irrigation volume W 0.045ns 2.337ns 1.318ns 

N×A 0.045ns 0.293ns 0.725ns 
N×W 0.045ns 0.002ns 0.001ns 
A×W 0.001ns 0.006ns 0.790ns 

N×A×W 0.012ns 0.018ns 3.428ns 

注：同列数据后不同小写字母表示 P<0.05 水平存在显著性差异，*和**分别

表示 P<0.05 和 P<0.01 水平存在显著性差异，ns 表示 P<0.05 水平不存在显

著性差异，下同。 
Note: The different letters indicates significant differences at the level of P<0.05, 
* and ** respectively indicate that there is a significant difference at P<0.05 and 
P<0.01 levels, ns indicates that there is no significant difference at P<0.05 level, 
same as below. 

 

N2 水平下，处理 CW1、AW1、CW2 和 AW2 的土

壤 DOC 含量较 N1 相应处理分别增加 25.60%、19.62%、

29.84%和 20.75%（P<0.05），土壤硝态氮含量较 N1 相

应处理分别增加 26.87%、24.56%、25.16%和 24.59%

（P<0.05）。N1 水平下，处理 AW2 较 CW2 的铵态氮含

量降低 17.41%；N2 水平下，处理 AW1 和 AW2 的铵态

氮含量较 CW1 和 CW2 降低 14.28%和 11.74%（P<0.05）。

N2 水平下，处理 CW1、AW1、CW2 和 AW2 的铵态氮

含量较 N1 相应处理分别增加 25.80%、15.84%、17.85%

和 25.95%（P<0.05）。交互作用分析可知，单因素下施

氮量和通气量对各土壤化学指标均有极显著影响；多因

素交互作用对各化学指标均无显著影响。 

2.3  水氮耦合氧灌对根际土壤细菌多样性的影响 

土壤细菌群落 α-多样性指标包括 Chao1、Pielou-e、

Shannon 和 Simpson 等指数，本文拟采用 Shannon 和

Pielou-e 指数表征土壤细菌群落多样性和均匀性（图 3）。 

 
a. Shannon 指数 
a. Shannon index 

 

b. Pielou_e 指数 
b. Pielou_e index 

 

注：不同小写字母表示差异显著。 
Note: The different letters indicate significant differences at the level of P<0.05. 

 

图 3  不同处理辣椒根际土壤细菌多样性指数 

Fig.3  Rhizosphere soil bacteria diversity index of pepper under 
different treatments 
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由图 3 可知，不同灌水量和施氮量对 Shannon 指数

无显著影响（P>0.05）。加氧处理的 Shannon、Pielou-e

指数均显著高于不加氧处理（P<0.05）；处理 N1AW2 和

N1CW2 的 Pielou-e 指数显著高于 N1AW1 和 N1CW1

（P<0.05）；处理 N2CW1 和 N2AW1 的 Pielou-e 指数显著

高于 N1CW1 和 N1AW1（P<0.05）。说明通气量的提高

是显著影响辣椒根际土壤细菌多样性和均匀性的重要因

素，不同灌水量和施氮量对细菌多样性无显著影响，但不

同通气水平下，低氮高水量和常氮低水量处理能显著影响

细菌均匀性。 

2.4  水氮耦合氧灌对细菌群落的影响 

图 4 给出了不同处理辣椒根际土壤细菌群落门和纲

水平物种的相对丰度（图 4）。门水平上相对丰度前 5 的

优势群落为变形菌门（Proteobacteria）（36.01%）、放

线菌门（Actinobacteria）（ 19.67%）、芽单胞菌门

（Gemmatimonadetes）（13.36%）、绿弯菌门（Chloroflexi）

（9.15%）和酸杆菌门（Acidobacteria）（9.02%），累计

占比 87.21%。图 4a 表明，处理 N2AW1、N2AW2 较

N2CW1、N2CW2 变形菌门的相对丰度增加 5.70%和

4.92%（P<0.05）；处理 N1AW2、N2AW2 较 N1CW2、

N2CW2 的放线菌门相对丰度增加 16.84%和 13.37%

（P<0.05）；与 N1CW2 和 N2CW2 相比，处理 N1AW2

和 N2AW2 的酸杆菌门相对丰度增加 21.65%和 29.47%

（P<0.05）； N1AW2、N2AW1 处理的酸杆菌门相对丰

度较 N1AW1、N2AW1 增加 24.21%和 28.13%（P<0.05）；

与 N1CW1 相比，处理 N1CW2 的放线菌门相对丰度降低

13.68%（P<0.05）；处理 N2AW2 的变形菌门相对丰度较

N1AW2 增加 15.32%（P<0.05）。 

纲水平上（图 4b）相对丰度前 5 的细菌由高到低为

γ-变形杆菌（Gammaproteobacteria）（16.10%）、α-变形

杆 菌 （ Alphaproteobacteria ） （ 13.29% ） 、 放 线 菌

（Actinobacteria）（9.98%）、芽单胞菌（Gemmatimonadetes）

（7.47%）和 δ-变形杆菌（Deltaproteobacteria）（6.58%）。

处理 N2AW2 的 γ-变形杆菌相对丰度较 N2CW2 降低

15.75%（P<0.05）；与 N2CW1、N2CW2 相比，N2AW1

和N2AW2 处理的α-变形杆菌和 δ-变形杆菌相对丰度分别增

加 24.17%和 23.73%（P<0.05）；与N1AW1 相比，N2AW1

处理的 α-变形杆菌相对丰度增加 17.32%（P<0.05）。 

 

图 4  不同水氮耦合氧灌处理辣椒根际土壤细菌群落结构 

Fig.4  Rhizosphere soil bacteria community structure under pepper cultivation in different oxygen and nitrogen coupled irrigation 
treatments 

 

2.5  水氮耦合氧灌对氮代谢相关菌属的影响 

由表 4 可知，硝化螺旋菌属、土微菌属和芽孢杆菌

属是与氮代谢相关的菌属。与处理 N2CW2 相比，N2AW2

的硝化螺旋菌属（Nitrospira）相对丰度增加 24.24%

（P<0.05）；处理 N1AW1、N2AW2 较 N1CW1、N2CW2

的土微菌属（Pedomicrobium）相对丰度分别降低 27.05%

和 22.66%（P<0.05）；处理 N1AW2、N2AW2 较 N1CW2、

N2CW2 的芽孢杆菌属（Bacillus）相对丰度分别增加

24.85%和 20.11%（P<0.05）；与处理 N1AW1 相比，N2AW1

的硝化螺旋菌属（Nitrospira）相对丰度增加 22.95%

（P<0.05）；处理 N2AW1 较 N1AW1 的芽孢杆菌属

（Bacillus）相对丰度增加 34.12%（P<0.05）。交互作用

分析表明，单因素下，施氮量对硝化螺旋菌属、芽孢杆

菌属有极显著影响，通气量对硝化螺旋菌属、土微菌属、

芽孢杆菌属有极显著影响，灌水量对硝化螺旋菌属有显

著影响；两因素互作下，施氮量和灌水量对土微菌属有

显著影响；三因素互作对氮代谢菌属均无显著影响。 

2.6  土壤呼吸、Eh、肥力因子和细菌群落的相关分析 

因本试验土壤微生物样品取自辣椒收获阶段，故与

收获前一个灌水周期所测土壤通气性指标进行相关分

析。由表 5 可知，土壤 Eh 与土壤呼吸、Shannon 指数、

土壤 NO3
--N、硝化螺旋菌属和芽孢杆菌属呈正相关

（P<0.01），与放线菌门呈正相关（P<0.05），与土壤

NH4
+-N、γ-变形杆菌呈负相关（P<0.05），与土微菌属呈

负相关（P<0.01）；土壤呼吸与Shannon指数、土壤NO3
--N、

硝化螺旋菌属呈正相关（P<0.01），与芽孢杆菌属呈正相

关（P<0.05），与土壤 NH4
+-N、土微菌属呈负相关

（P<0.05）；Shannon 指数与土壤 NO3
--N、放线菌门、
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硝化螺旋菌属和芽孢杆菌属呈正相关（P<0.01），与 γ-

变形杆菌、土微菌属呈负相关（P<0.05）；土壤 NO3
--N

与硝化螺旋菌属、芽孢杆菌属呈正相关（P<0.01），与

土微菌属呈负相关（P<0.05）；土壤 NH4
+-N 与放线菌

门呈负相关（P<0.05）。综上，土壤通气性显著影响土

壤细菌群落结构和土壤肥力，特别是土壤氮代谢菌属。 

表 4 不同水氮耦合氧灌处理对氮代谢菌属相对丰度的影响 

Table 4  Effect of oxygen and nitrogen coupled irrigation 
treatments on the relative abundance of N-metabolizing bacteria  

处理 
Treatments 

硝化螺旋菌属 
（硝化细菌） 

Nitrospira 
(nitrifying bacteria)/% 

土微菌属 
（反硝化细菌） 
Pedomicrobium 

(denitrifying bacteria)/% 

芽孢杆菌属 
（固氮菌） 

Bacillus 
(azotobacter)/% 

N1CW1 0.005 7±0.000 2d 0.001 55±0.000 14ab 0.016 2±0.001 3c 

N1AW1 0.006 1±0.000 8cd 0.001 22±0.000 14c 0.017 0±0.001 4bc 

N1CW2 0.005 9±0.000 9cd 0.001 39±0.000 17abc 0.016 5±0.002 2c 

N1AW2 0.007 2±0.000 7abc 0.001 18±0.000 16c 0.020 6±0.002 6ab 

N2CW1 0.006 3±0.000 2bcd 0.001 38±0.000 11abc 0.019 5±0.002 2abc 

N2AW1 0.007 5±0.000 8ab 0.001 13±0.000 22c 0.022 8±0.002 1a 

N2CW2 0.006 6±0.000 7bcd 0.001 57±0.000 13a 0.018 4±0.001 2bc 

N2AW2 0.008 2±0.000 5a 0.001 28±0.000 12bc 0.022 1±0.002 4a 
Nitrogen 
amount 

施氮量 N 
11.917** 0.003ns 15.632** 

Air void 
fraction 

通气量 A 
18.280** 18.997** 13.572** 

Irrigation 
volume 

灌水量 W 
5.345* 0.290ns 0.483ns 

N×A 1.373ns 0.001ns 0.455ns 

N×W 0.081ns 4.749* 3.298ns 

A×W 1.373ns 0.088ns 1.327ns 

N×A×W 0.081ns 0.350ns 0.815ns 

表 5  土壤呼吸、Eh、肥力因子和细菌群落的相关分析 

Table 5  Correlation analysis among soil respiration (Rs), 
oxidation-reduction potential (Eh), fertility index and bacterial 

community  

因素 
Factor 

Rs Shannon NO3
--N NH4

+-N A G Ni Pe Ba 

Eh 0.831** 0.898** 0.684** -0.487* 0.468* -0.443* 0.582** -0.613** 0.543** 

RS 1 0.812** 0.596** -0.416* 0.361 -0.215 0.547** -0578** 0.473* 

Shannon  1 0.828** 0.336 0.421** -0.423* 0.699** -0.582** 0.638** 

NO3
--N   1 0.144 0.161 -0.387 0.729** -0.453* 0.695** 

NH4
+-N    1 -0.497* 0.084 0.097 0.390 0.081 

A     1 -0.307 0.320 -0.192 0.231 

G      1 -0.352 0.166 -0.338 

Ni       1 -0.322 0.712** 

Pe        1 -0.314 

注：A，放线菌门；G，γ-变形杆菌；Ni，硝化螺旋菌属；Pe，土微菌属；

Ba，芽孢杆菌属。样品数量为 24。 
Note: A, Actinobacteria; G, Gammaproteobacteria; Ni, Nitrospira; Pe, 
Pedomicrobium; Ba, Bacillus. Number of sample is 24. 

3  讨  论 

3.1  水氮耦合氧灌对土壤通气性的影响 

根际土壤水分、养分、通气状况、微生物、酶活性

等是影响作物生长发育的主要微环境因素。土壤氧气主

要由气相氧和液相氧组成[25]，植物在进行有氧呼吸过程

中氧气是线粒体电子传递链的受体，是产生 ATP 的必备

条件之一[26]。传统灌溉模式灌溉水分的渗入在提高土壤

含水率的同时驱替土壤空气，导致土壤氧气含量下降。

本研究中，加氧处理的土壤溶液溶解氧浓度较不加氧处

理显著提高（图 2）。通过将微气泡水运送到作物根区，

有效缓解土壤低氧胁迫，加快气体交换频率增加土壤氧

气含量。氧化还原电位能是反应土壤氧化还原状况的指

标[27]，对调节土壤通气状况起着重要作用。本试验灌水

后氧化还原电位均降至最低，之后逐步回升且持续至少

24 h 以上，加氧较不加氧处理有显著提高，这与臧明等[28]

关于高灌水量下增氧处理的氧化还原电位有显著增强结

论一致。土壤呼吸是植物、微生物等消耗 O2，释放 CO2

的过程，主要来自作物根系的自养呼吸和土壤微生物的

异养呼吸[29]。Bhattarai 等[30]研究发现，当土壤孔隙饱和

时，气体交换功能会完全停止且会随着土壤孔隙中含水

量的增大呈指数形式下降。本试验中，加氧处理对土壤

呼吸速率有显著增强效果且在灌水后约 24 h 最为显著，

这与朱艳等[31]关于加气灌溉能有效促进土壤呼吸和植物

根系呼吸研究结果相似。而不同灌水量对土壤呼吸无显

著影响，可能与高灌水量造成滴头附近土壤易形成饱和

湿润区，土壤通气不足造成根系呼吸速率减慢有关。 

3.2  水氮耦合氧灌对土壤化学性质的影响 

土壤温度和湿度适宜且通气充足时，土壤中好氧微

生物更加活跃，可以释放出更多的养分供植物吸收[8]。土

壤肥力的提升受土壤养分、微生物、酶活性等多方面因

素的影响。Zhou 等[17]研究发现，高浓度的微纳米气泡水

灌溉能影响细菌群落功能的表达与有效养分含量，进而

提高糖料甘蔗的产量。土壤微生物是驱动土壤硝化和反

硝化反应的主要因素。硝化反应中铵态氮通过亚硝酸盐

转化为硝态氮，由铵态氮氧化成亚硝酸盐是硝化反应的

限速步骤[32]。硝化螺旋菌属、土微菌属是属于与氮代谢

相关的硝化细菌和反硝化细菌，芽孢杆菌属则具有固氮

作用[33]。反硝化菌相对丰度的增加可加快土壤氮的流失[34]，

但同时固氮菌丰度的升高有利于提高土壤氮素养分[35]。

本试验中，常氮高水量下，加氧处理较不加氧处理能显著

增加硝化螺旋菌属和芽孢杆菌属，减少土微菌属（图 4），

土壤铵态氮含量在加氧处理下显著低于不加氧处理。相

关分析表明（表 5），土壤呼吸、Eh 与硝化螺旋菌属和

芽孢杆菌属呈正相关，与土壤铵态氮、土微菌属呈负相

关。加氧处理在增加与土壤硝化作用相关细菌的过程中

加速了土壤铵态氮向硝态氮的转化。常氮处理较低氮处

理增加了芽孢杆菌属的丰度，同时提高了土壤铵态氮和

硝态氮含量，表明固氮菌的增加有利于提高土壤的固氮

能力。本研究中，不同灌水量对土壤化学指标及氮代谢

菌属均无显著影响。今后将开展试验对磷、钾等代谢相

关菌属做进一步研究。 

3.3  水氮耦合氧灌对土壤细菌群落的影响 

土壤微生物群落多样性包括结构多样性和功能多样

性。其中，群落结构多样性是研究微生物群落的切入点。

土壤细菌多样性和群落组成对于土壤生理生化过程起着

至关重要的作用[36]。植物根区土壤细菌群落多样性受土
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壤水分、通气性、温度等环境因子变化的影响，而植物

生长发育与细菌对土壤有机质的分解及养分循环利用有

紧密关联。赵丰云等[37]研究表明，注气处理和不同土壤

深度对土壤细菌群落多样性无显著影响。本研究发现，

加氧处理显著改变土壤细菌多样性及均匀性，且土壤 Eh

与 Shannon 指数呈正相关（表 5）。不同通气水平下，低

氮高水量和常氮低水量处理能显著影响土壤细菌的均匀

性，而灌水量和施氮量对细菌多样性无显著影响。我们

推测，加氧处理引起的富氧环境加速了土壤养分循环利

用，营养物质在良好的土壤-氧气环境中更容易分解，促

进了好氧细菌的繁殖和活性。而灌水量对细菌均匀性的

影响，可能是由于 KP 为 0.9 时进行加氧灌溉能保证根际

土壤充足的水气供应，与 KP为 0.6 时的加氧灌溉处理相

比，KP 为 0.9 水平下加氧灌溉土壤氧气、水分和养分更

有利于各种细菌的繁殖。土壤细菌群落结构复杂，常规

施氮影响细菌均匀性的原因还需进一步研究。 

细菌是土壤微生物中最丰富的类群，绝大多数土壤

优势细菌种类基本相同，主要包括 10 个左右的细菌类

群[37]。本试验中，变形菌门相对丰度随施氮量的增加而

增加（图 4）。已有研究发现，变形菌门可以利用各种有

机物在营养丰富的环境中更易受到青睐[38]。放线菌门细

菌种群中好氧型细菌占大多数[37]，加氧处理改善了土壤

透气状况，促进了放线菌门类细菌的增殖。Li 等[16]认为，

土壤通气可增加土壤中酸性细菌的丰度，这与本试验研

究结果一致。γ-变形杆菌中包含多种植物病原体[16]，加氧

处理降低了 γ-变形杆菌的相对丰度（图 4），相关分析显

示土壤 Eh 与 γ-变形杆菌呈负相关关系，表明加氧处理能

够抑制土壤疾病，优化土壤微环境。高水量处理显著降

低变形菌门和 γ-变形杆菌的相对丰度，可能与高水量处

理下根区土壤周围过于湿润土壤氧气相对不足，土壤中

的水分和养分出现匮缺有关。由于土壤细菌群落结构复

杂，加氧处理造成的变形菌门、α-变形杆菌和 δ-变形杆菌

相对丰度增加的原因还需进一步研究。 

4  结  论 

1）水氮耦合氧灌能有效改善土壤通气性和土壤肥

力。灌水后 3 d 内加氧处理的土壤溶解氧浓度、土壤呼吸

和氧化还原电位较不加氧处理显著增强。施氮量的提高

能显著增加土壤可溶性碳含量、硝态氮和铵态氮含量，

提高通气量能显著增加土壤可溶性碳含量、硝态氮含量，

而灌水量对土壤化学性质无显著影响。 

2）水氮耦合氧灌能改变根际土壤细菌的多样性和群

落结构。Shannon、Pielou-e 指数分析表明，加氧处理显

著提高土壤细菌多样性和均匀性；不同通气水平下，低

氮高水量和常氮低水量处理均能显著提高土壤细菌均匀

性，而不同灌水量和施氮量对细菌多样性无显著影响。

在门、纲水平，不同灌水量条件下，常氮加氧处理较低

氮加氧处理的变形菌门、α-变形杆菌的相对丰度分别显著

增加 15.32%和 17.32%。常氮高水量下，加氧处理较不加

氧处理能显著增加放线菌门（好氧菌）的相对丰度、抑

制 γ-变形杆菌（病原菌）的繁殖。 

3）对氮代谢相关菌属分析发现，加氧和常氮处理可

促进与固氮相关的芽孢杆菌属，与硝化作用相关的硝化

螺旋菌属，且加氧处理能抑制与反硝化作用相关的土微

菌属。 
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Effects of oxygen and nitrogen coupled irrigation on soil fertility and 
bacterial community under greenhouse pepper cropping system 

 

Lei Hongjun1, Xiao Zheyuan1, Zhang Zhenhua2, Jin Cuicui1, Pan Hongwei1, Sun Keping1, Xi Haipeng1 
(1. School of Water Conservancy, North China University of Water Resources and Electric Power, Zhengzhou 450046, China;   

2. School of Resources and Environmental Engineering, Ludong University, Yantai 264039, China) 
 

Abstract: Relationship between soil aeration, soil fertility and bacterial community structure was less known so far, 

particularly under the oxygen and nitrogen coupled irrigation. In this study, a three-factor randomized block experiment was 

designed with two levels of nitrogen application rate as 225 and 300 kg/hm2, two aeration levels of air void fraction as 15% 

and 0, and two levels of irrigation amount of 0.6 and 0.9 times of crop/pan coefficient on the experimental farm of North China 

University of Water Resources and Electric Power (34°47′5.91″N, 113°47′20.15″E), Henan province, China. Taking the 

greenhouse pepper as test crop, a high-throughput 16S genome sequencing technique was used to investigate the effects of 

oxyfertigation on soil aeration, soil chemical index, and soil bacterial community in the rhizosphere. The results showed that 

the oxyfertigation improved significantly the soil aeration, fertility, rhizosphere soil bacterial diversity, and community 

structure. Compared with non-aeration treatment, the soil dissolve oxygen, soil respiration, and soil redox potential in the 

treatments of 300 kg/hm2, 15% air void fraction, 0.6 and 0.9 times of crop/pan coefficient increased by 16.73%, 38.78%, 

26.04% and 18.58%, 46.58%, 29.09%, respectively on the 3th day after irrigation at fruit expanding period (P<0.05). Compared 

with the non-aeration treatments, the average soil dissolve organic carbon, nitrate content increased by 26.40%, 28.22% under 

the treatments of 225 kg/hm2 nitrogen rate, 15% air void fraction, 0.6 times of crop/pan coefficient, while increased by 19.67%, 

18.46% under 225 kg/hm2 nitrogen rate, 15% air void fraction, 0.9 times of crop/pan coefficient (P<0.05), respectively. 

Compared with the non-aeration treatments (P<0.05), the average soil dissolved organic carbon, nitrate increased by 20.38%, 

19.25% in the treatments of 300 kg/hm2 nitrogen rate, 15% air void fraction, 0.6 times of crop/pan coefficient, and increased 

by 17.49%, 17.93% in 300 kg/hm2 2 nitrogen rate, 15% air void fraction, 0.9 times of crop/pan coefficient, respectively. In 

nitrogen metabolism, the rhizosphere aeration and high nitrogen application can promote the content of Nitrospira associated 

with nitrification, and Bacillus associated with nitrogen fixation, while inhibit Pedomicrobium associated with denitrifying 

bacteria under soil aeration. The Shannon and Pielou-e index significantly increased in the aerated treatment, compared with 

the non-aeration treatment (P<0.05). Furthermore, the Pielou-e index significantly increased in the treatment of high irrigation 

and normal nitrogen rate (P<0.05), compared with low irrigation and low nitrogen treatments. In the phylum and class level, 

the copies of Proteobacteria, Actinobacteria, Acidobacteria, Alphaproteobacteria, and Deltaproteobacteria increased (P<0.05), 

whereas, the abundance of Gammaproteobacteria decreased, in the aerated treatments, compared with the non-aeration 

treatments (P<0.05). The copies of Proteobacteria decreased significantly (P<0.05), whereas, the abundance of Acidobacteria 

increased (P<0.05), in the high irrigation treatments, compared with the low irrigation treatment. The abundance of 

Proteobacteria and Alphaproteobacteria increased under a high nitrogen rate, compared with  low nitrogen rate (P<0.05). 

Correlation analysis showed that the improvement of soil aeration significantly increased the diversity and uniformity of soil 

bacteria community in the rhizosphere, and the relative abundance of Acidobacteria at the level of phylum, thus to enhance the 

soil fertility for soil health, while suppress diseases in the soil rhizosphere environment. Therefore, results of this research 

would provide a theoretical basis for efficient utilization of water and fertilizer in the greenhouse pepper cropping system. 

Keywords: irrigation; water; soil; oxygen and nitrogen coupled irrigation; soil fertility; greenhouse pepper 


