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水分亏缺对膜下滴灌向日葵根际微环境的影响 

池曌男，李为萍*，张家鹏，赵 莎，吴怡萱，王佳爽 

（内蒙古农业大学 水利与土木建筑工程学院，呼和浩特 010018） 

摘  要：【目的】探究水分亏缺对向日葵根际土壤微生物多样性、群落结构及代谢功能的影响。【方法】基于膜下

滴灌田间试验，在向日葵播种前灌溉畦灌压盐水900 m3/hm2，生育期内实施膜下滴灌处理。以当地向日葵膜下滴灌

灌水水平W1（现蕾期灌水450 m3/hm2，生殖生长期灌水450 m3/hm2）为对照，设置现蕾期轻、重度水分亏缺处理：

W2（现蕾期灌水300 m3/hm2，生殖生长期灌水450 m3/hm2）、W3（现蕾期灌水150 m3/hm2，生殖生长期灌水450 m3/hm2），

生殖生长期轻、重度水分亏缺处理：W4（现蕾期灌水450 m3/hm2，生殖生长期灌水225 m3/hm2）、W5（现蕾期灌水

450 m3/hm2，生殖生长期不灌水）。采用Illumina高通量测序技术分析根际土壤微生物群落结构、功能及多样性，并

分析土壤理化性质与微生物群落结构及功能对水分亏缺的响应。【结果】与W1处理相比，W2、W3处理显著提高了

现蕾期根际土壤电导率（EC）、铵态氮（NH4
+-N）量和温度（T），降低了成熟期根际土壤含水率（SWC）、EC和

pH值。W2处理提高了成熟期根际土壤细菌、真菌的丰富度指数（Chao1）、均匀度指数（Pielou）和多样性指数（Shannon）。

在4个水分亏缺处理中，W2处理下的变形菌门相对丰度相比W1处理显著降低了7.66%，W3处理下的绿弯菌门、子囊

菌门相对丰度较W1处理分别提高了32.19%、5.25%。W4、W5处理提高了放线菌门、酸杆菌门、被孢霉门的相对丰

度。细菌群落与土壤理化性质之间的相关性高于真菌群落，细菌群落与NH4
+-N量、硝态氮（NO3

--N）量呈正相关，

与SWC、pH值呈负相关。生物合成是根际土壤细菌和真菌的优势代谢功能。SWC是影响细菌优势代谢功能的主要因

子，EC、NH4
+-N、NO3

--N量对细菌优势代谢功能具有积极影响。【结论】现蕾期水分亏缺相比生殖生长期水分亏缺

更有利于改善根际土壤微环境，现蕾期轻度水分亏缺提高了根际土壤微生物群落结构、多样性及代谢功能，是适宜

向日葵根际微生物生长的水分处理。 
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0 引 言1

【研究意义】内蒙古自治区属温带大陆性季风气

候，降水量有限且时空分布不均，需大力发展节水型

农业。同时，内蒙古自治区也是我国北方重要的生态

安全屏障，在发展节水农业的同时需维护生态系统的

多样性和稳定性。膜下滴灌技术具有保温、保墒、提

质增产等优点，在农业生产中已被广泛应用。因此，

研究膜下滴灌条件下适宜的水分亏缺策略对土壤微

环境的影响，对提高水资源利用效率及耕地质量具有

重大意义。 

【研究进展】国内外学者对膜下滴灌相关领域开

展了深入研究，主要涉及水分调控对土壤水、热、盐
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运移变化规律[1-3]及节水控盐对作物产量和品质的影

响[4-6]。膜下滴灌会促进土壤微生物的活性及养分循

环[7-8]，通过土壤理化性质改变土壤微生物的群落多

样性[9-10]。而根际是土壤与微生物相互作用的场所[11]，

根际土壤微生物是土壤养分循环的推动者，对资源分

配起着重要作用，微生物丰度变化可以预测微生物群

落对土壤环境的响应[12]，特定的微生物群落功能可改

善土壤微环境[13]。水氮调控也会影响根际土壤酶活性

以及微生物数量[9,14]。【切入点】然而，在膜下滴灌

条件下，水分亏缺对作物根际微环境的影响研究还鲜

见报道。因此，探究水分亏缺对根际土壤微生物群落

多样性及代谢功能的影响，对于预测土壤微环境各组

成要素间的作用机理至关重要。【拟解决的关键问题】

鉴于此，本研究基于膜下滴灌田间试验，探究水分亏

缺对向日葵根际土壤微生物多样性、群落结构及代谢

功能的影响，为建立科学的向日葵膜下滴灌灌溉制度，

促进耕地质量保护提供科学依据。 
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1 材料与方法 

1.1 试验区概况 

试验于2021年5—9月在内蒙古农业大学海流图

科技园区农业水土工程试验基地（111°2′30′′E，

40°41′30′′N）开展，试验期平均气温为19.6 ℃，降水

量为184.2 mm。0~20 cm土层的土壤质地为砂质壤土，

平均体积质量为1.73 g/cm
3，田间持水率为22.6%，平

均全盐量为1.62 g/kg，pH值为8.61。0~20 cm土层的

土壤有机质量为15.02 g/kg，全氮量为9.89 mg/kg，水

解性氮量为63.47 mg/kg，速效磷量为 43.56 mg/kg，

速效钾量为216.50 mg/kg，生育期内地下水位埋深介

于3~5 m。 

1.2 试验设计  

供试作物为食用向日葵（HZ2399），在播种前

（5月中旬）对试验田进行畦灌压盐处理（灌水定额

900 m
3
/hm

2），向日葵生育期内采用膜下滴灌，使用

内镶贴片式滴灌带，标称直径25 mm，滴头间距0.3 m，

滴头流量2 L/h。以当地灌水水平W1（现蕾期灌水450 

m
3
/hm

2，生殖生长期灌水450 m
3
/hm

2）为对照，设置

现蕾期轻、重度水分亏缺处理：W2（现蕾期灌水300 

m
3
/hm

2，生殖生长期灌水450 m
3
/hm

2）、W3（现蕾期

灌水150 m
3
/hm

2，生殖生长期灌水450 m
3
/hm

2），生

殖生长期轻、重度水分亏缺处理：W4（现蕾期灌水450 

m
3
/hm

2，生殖生长期灌水225 m
3
/hm

2）、W5（现蕾期

灌水450 m
3
/hm

2，生殖生长期不灌水），具体试验设

计见表1。各处理施氮量相同，底肥施用磷酸二胺（含

氮量18%），播种时随播种机施入，施用量为300 

kg/hm
2。在现蕾期进行追肥处理，将尿素（含氮量46%）

随灌水施入，施用量为300 kg/hm
2。试验小区规格为10 

m×16 m，小区四周砌筑水泥档板，以防止水、氮、盐

的交互影响。向日葵于2021年6月1日播种，每个小区

铺设6膜，每膜种植2行，行距50 cm，株距50 cm，种

植密度21 000 株/hm
2，各小区种植密度一致。试验采

用完全随机区组设计，每个处理设置3个重复，共计15

个小区。其它田间管理措施与当地种植传统方式保持

一致。 

表1 试验设计 

Table 1  Experimental design 

处理 
灌水定额/(m

3
·hm

-2
) 

灌溉次数 
灌溉定额
/(m

3
·hm

-2
) 春汇水 现蕾期 开花期 灌浆期 

W1 900 225 225 112.5 112.5 112.5 112.5 7 1 800 

W2 900 150 150 112.5 112.5 112.5 112.5 7 1 650 

W3 900 75 75 112.5 112.5 112.5 112.5 7 1 500 

W4 900 225 225 112.5 112.5 0 0 7 1 575 

W5 900 225 225 0 0 0 0 7 1 350 

1.3 样品采集和测定 

灌水后分别于向日葵关键生育期（现蕾期：播种

后55 d；开花期：播种后65 d；灌浆期：播种后80 d；

成熟期：播种后105 d）使用土钻取0~20 cm土层的根

系附着土壤，每个小区重复3次。相同小区样品混合

均匀分为2份，一部分采用烘干法测定根际土壤SWC，

一部分在室内自然风干后过2 mm筛，测定土壤理化

指标。用电导率仪（DDS-307A，上海雷磁）和pH计

（梅特勒-托利多仪器，上海）测定土水质量比为1∶5

的土壤浸提液EC及pH值，土壤NO3
-
-N量和NH4

+
-N量

采用紫外可见分光光度计测定；采用土壤温度记录仪

（YM-01）对0~20 cm土层的土壤温度进行定位监测，

土壤有效T按每个生育期测定的土壤温度和生育期天

数计算。 

1.4 土壤微生物DNA提取、扩增和测序 

在成熟期使用根钻取0~20 cm植株根系，将根系

附着的土壤装入无菌自封袋，每个试验田取3点混合

为1份样品，并置于-80 ℃条件下保存，用于微生物测

定。采用OMEGA Soil DNA Kit（D5635-02）试剂盒

提取土壤核酸（DNA）。基于0.8%琼脂糖凝胶电泳

对抽提完成的DNA进行分子大小判断，利用Nanodrop

对DNA进行定量分析。 

使 用 引 物 序 列 338F （ ACTCCTACGGGA 

GGCAGCA）和806R（GGACTACHVGGGTWTCTAAT）

扩 增 细 菌 16S rRNA 基 因 。 使 用 引 物 ITS5

（ GGAAGTAAAAGTCGTAACAAGG ） 和 ITS2

（GCTGCGTTCTTCATCGATGC）扩增真菌ITS1基

因。采用NEB Q5 DNA高保真聚合酶进行配置，在PCR

仪上于98 ℃条件下预变5 min，使模板DNA充分变性，

然后进行扩增循环。扩增结果进行2%琼脂糖凝胶电泳

处理，切取目的片段，用Axygen凝胶回收试剂盒回收

目的片段。基于Illumina NovaSeq平台，利用NovaSeq 

6 000 SP Reagent Kit进行2×250 bp的双端测序。 

1.5 测序数据质量控制与生物信息学分析 

针对16S rRNA基因序列聚类分析得到的ASV信

息，使用PICRUSt 2.0软件进行功能预测，通过

MetaCyc数据库注释细菌、真菌代谢通路。采用Canoco 

5.0软件对微生物代谢功能与土壤理化因子进行冗余

分析（RDA）。 
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1.6 统计学分析和数据处理 

使用Excel 2016进行数据整理并绘制微生物群落

结构、多样性柱状图，采用SPSS 25.0进行相关分析和

方差分析，用Origin 2021绘制根际土壤微生物相关性

热图。基于R 4.2软件进行NMDS分析、Mantel test相

关性分析。 

2 结果与分析 

2.1 水分亏缺对向日葵根际土壤理化性质的影响 

不同处理下的向日葵根际土壤理化性质见表2。

W2处理下的现蕾期根际土壤EC、NH4
+
-N量分别相比

W1处理显著提高了12.00%、12.29%。W3处理下的现

蕾期根际土壤SWC和NO3
-
-N量分别相比W1处理显著

降低了39.81%和22.92%；T、NH4
+
-N量分别较W1处

理显著提高了12.54%、19.30%。W2处理下的成熟期

土壤SWC、EC、pH值分别较W1处理降低了22.98%、

8.06%、2.84%，NH4
+
-N、NO3

-
-N量分别较W1处理提

高了10.32%、4.92%。现蕾期水分亏缺条件下的根际

土壤EC、NH4
+
-N、NO3

-
-N量从现蕾期至成熟期呈不

断降低的趋势。 

W4处理下的灌浆期根际土壤SWC、NO3
-
-N量较

W1处理显著降低26.09%、30.10%。W5处理下的开花

期根际土壤SWC相比W1处理显著降低21.15%，EC、

NH4
+
-N量分别较W1处理显著提高17.19%、14.63%，

成熟期土壤SWC、pH值分别较W1处理降低53.92%、

1.42%；EC、NH4
+
-N、NO3

-
-N量分别较W1处理提高

27.42%、36.27%、24.41%。生殖生长期水分亏缺条

件下的根际土壤T、NH4
+
-N、NO3

-
-N量从现蕾期至成

熟期呈降低趋势。 

表2 不同处理根际土壤理化性质 

Table 2  Physicochemical properties of rhizosphere soil under different treatments 

生育期 处理 SWC/% T/℃ EC/(mS·cm
-1

) pH值 NH4
+
-N量/(mg·kg

-1
) NO3

-
-N量/(mg·kg

-1
) 

现蕾期 

W1 17.03±1.73bc 22.97±0.84a 0.75±0.04a 8.69±0.10b 21.24±0.60b 26.27±0.89c 

W2 17.47±0.38c 23.72±0.91a 0.84±0.05b 8.49±0.06ab 23.85±0.65c 27.51±0.53c 

W3 10.25±0.59a 25.85±0.93b 0.82±0.03ab 8.29±0.10a 25.34±0.51d 20.25±1.62a 

W4 17.64±0.71c 22.85±0.65a 0.75±0.01a 8.43±0.17a 19.58±0.05a 22.73±1.70b 

W5 15.57±2.97b 22.68±0.85a 0.77±0.05ab 8.40±0.07a 20.52±0.12b 25.32±0.86c 

开花期 

W1 14.78±0.64b 20.99±0.86ab 0.64±0.04a 8.52±0.20ab 15.86±0.44a 21.99±0.76c 

W2 14.93±1.56b 21.33±1.06ab 0.67±0.01a 8.60±0.09b 16.57±0.23b 19.39±0.58ab 

W3 13.67±0.95ab 20.25±1.55a 0.66±0.03a 8.48±0.03ab 18.88±0.24d 18.12±1.53a 

W4 13.58±1.21ab 20.05±0.93a 0.65±0.03a 8.35±0.12a 16.36±0.38ab 20.35±1.11bc 

W5 11.66±0.16a 22.88±0.95b 0.75±0.04b 8.36±0.04a 18.18±0.33c 20.87±0.52bc 

灌浆期 

W1 16.90±0.54b 19.85±0.20a 0.61±0.02ab 8.47±0.05b 13.48±0.13a 19.27±1.25c 

W2 17.27±1.27b 20.33±0.22ab 0.55±0.05a 8.42±0.08ab 14.90±0.88b 15.81±0.95b 

W3 13.18±2.39a 20.07±0.57a 0.55±0.01a 8.31±0.13ab 15.04±0.46b 13.06±0.93a 

W4 12.49±1.27a 21.08±0.62bc 0.58±0.02a 8.32±0.02ab 15.57±0.59b 13.47±0.59a 

W5 11.46±1.74a 21.56±0.14c 0.68±0.07b 8.29±0.07a 17.87±0.55c 14.98±1.31ab 

成熟期 

W1 17.71±0.65c 18.36±0.55b 0.62±0.09a 8.46±0.05b 10.56±0.15a 9.75±0.58ab 

W2 13.64±2.59bc 18.43±1.26b 0.57±0.02a 8.43±0.05b 11.65±0.26b 10.23±0.47b 

W3 15.51±2.14c 16.75±0.44a 0.57±0.04a 8.35±0.11ab 11.37±0.47b 9.50±0.33ab 

W4 9.86±2.80ab 18.34±0.39b 0.76±0.02b 8.22±0.06a 13.62±0.28c 8.82±0.34a 

W5 8.16±1.81a 18.11±a0.62b 0.79±0.09b 8.34±0.11ab 14.39±0.36d 12.13±0.95c 

注  表中数据为平均值±标准差，不同小写字母表示同一生殖生长期不同处理间差异显著（P<0.05），下同。 

2.2 水分亏缺对向日葵根际土壤微生物群落多样性

的影响 

不同处理下的向日葵成熟期根际土壤微生物

Alpha多样性分析见图1（图1（a）—图1（c），图1

（e）—图1（g））。W2处理下的根际土壤细菌Chao1、

Pielou、Shannon分别相比W1处理提高12.41%、1.05%、

1.91%。基于Jaccard距离算法的Beta多样性分析结果

（图1（d）、图1（h））表明，土壤细菌、真菌群落

的空间分布存在彼此分离现象，表明水分亏缺处理下

根际土壤微生物群落组成存在显著差异。 

       
(a) 细菌Chao1                                                   (b) 细菌Pielou  
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(c) 细菌Shannon (d) 细菌NMDS 

(e) 真菌Chao1 (f) 真菌Pielou 

(g) 真菌Shannon                                                (h) 真菌NMDS 

注  图1（a）—图1（d）为细菌多样性，图1（e）—图1（h）为真菌多样性。 

图1 不同处理根际土壤微生物多样性 

Fig.1  Rhizosphere soil microbial diversity under different treatments 

根际土壤细菌门水平群落组成及相对丰度见图2

（a）。优势菌门主要包括放线菌门、变形菌门、绿

弯菌门、酸杆菌门。W2处理下的变形菌门相对丰度

较W1处理显著降低了7.66%，W3处理下的绿弯菌门

相对丰度较W1处理显著提高了32.19%。W4处理下的

酸杆菌门相对丰度较W1处理提高17.58%，W5处理下

的放线菌门相对丰度较W1处理显著增加了41.60%。

细菌属水平群落组成如图2（c）所示，W3处理下的变

形菌门属水平群落MND1相对丰度较W1处理降低了

11.26%。W4处理较W1处理提高了绿弯菌门属水平群

落KD4-96、Gitt-GS-136、A4b、SBR1031、JG30-KF-CM45

相对丰度。W5处理下的放线菌门属水平群落67-14、

MB-A2-108相对丰度较W1处理分别显著提高53.13%、

503.53%。

根际土壤真菌门水平群落组成如图2（b）所示，

优势菌门为子囊菌门。W3处理下的子囊菌门相对丰

度相比W1处理显著提高5.25%。W4处理下的被孢霉

门相对丰度较W1处理显著提高118.80%。真菌属水平

群落如图2（d）所示，W3处理较W1处理提高了子囊

菌门属水平群落Alternaria、Lophotrichus、Fusarium、

Plectosphaerella、Mycosphaerella、Lectera、Nectria

的相对丰度，W2、W4处理下的被孢霉门属水平群落

Mortierella相对丰度较W1处理分别增加63.32%、

118.42%。 

2.3 水分亏缺条件下向日葵根际土壤微生物代谢功

能的预测分析 

不同处理根际土壤细菌优势门水平群落结构的

代谢功能预测分析结果见表3。4个水分亏缺处理均相

比W1处理提高了放线菌门、绿弯菌门、酸杆菌门参

与的代谢功能丰度（RC），但降低了变形菌门参与

的代谢功能丰度。生物合成是门水平群落参与的优势

代谢功能，W2处理下的变形菌门参与的生物合成功
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能丰度较W1处理降低5.40%，W3、W4、W5处理下

绿弯菌门、酸杆菌门、放线菌门参与的生物合成功能

分别较W1处理提高40.05%、25.26%、59.82%。 

(a) 门水平细菌群落 (b) 门水平真菌群落

(c) 属水平细菌群落 (d) 属水平真菌群落 

图2 不同处理根际土壤微生物门、属水平群落相对丰度 

Fig.2  Relative abundance of microbial phylum and genus levels in rhizosphere soil under different treatments 

表3 不同处理下的根际土壤细菌优势代谢功能丰度 

Table 3  Abundance of dominant metabolic functions of rhizosphere soil bacteria under different treatments 

门水平群落 处理 生物合成/RC 降解、利用、同化/RC 前体代谢产物和能量的产生/RC 代谢簇/RC 

放线菌门 

W1 21 724.31±752.88a 1 352.37±15.47a 5 247.72±36.97a 666.51±27.49a 

W2 24 045.57±612.41ab 1 379.25±6.33ab 5 431.86±84.59a 730.95±11.50b 

W3 25 421.00±1 099.31bc 1 426.70±46.87b 5 896.14±60.88b 810.63±7.04c 

W4 28 153.61±222.80c 1 685.63±12.20c 6 389.57±45.39c 856.91±17.93d 

W5 34 720.72±2 793.73d 1 890.01±35.43d 7 726.25±301.12d 981.30±8.39e 

变形菌门 

W1 29 444.18±478.05e 1 457.83±27.97d 5 611.26±160.50d 719.70±6.91e 

W2 27 855.19±235.15d 1 377.97±24.43c 5 433.88±93.51d 657.05±4.39d 

W3 23 936.24±442.42c 1 229.92±6.52b 4 674.63±141.79c 577.82±10.09c 

W4 22 895.20±534.45b 1 263.61±33.38b 4 441.32±80.58b 543.25±6.67b 

W5 21 057.70±576.44a 1 162.94±34.29a 4 187.31±78.80a 515.80±5.73a 

绿弯菌门 

W1 9 556.00±15.49a 458.08±1.94a 1 939.39±20.14a 173.36±21.62a 

W2 11 376.56±45.56b 542.61±4.18b 2 346.21±10.36c 226.11±3.07b 

W3 13 383.03±521.56d 623.12±1.51c 2 653.46±52.03e 258.81±2.52c 

W4 11 878.93±107.56c 609.32±7.90c 2 433.11±17.97d 237.58±5.20bc 

W5 11 317.50±18.64b 541.56±27.19b 2 235.16±42.71b 218.95±15.07b 

酸杆菌门 

W1 11 281.19±317.67a 872.38±5.24c 2 158.88±19.85b 350.68±2.11b 

W2 13 527.22±92.63b 977.98±2.27d 2 449.22±45.03c 407.45±8.61c 

W3 11 046.82±1 314.43a 806.03±1.60a 1 881.57±4.76a 303.85±3.21a 

W4 14 130.51±76.98b 1 059.14±16.87e 2 543.29±159.24c 424.73±5.87d 

W5 10 311.37±94.13a 843.57±5.18b 1 894.03±58.50a 313.74±9.47a 
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由表4可知，根际土壤真菌优势群落参与的代谢

功能结果表明，生物合成、前体代谢产物和能量产生

为优势代谢功能。W3处理下的子囊菌门参与的优势

代谢功能丰度较W1处理分别提高6.58%、5.32%，W4

处理下的被孢霉门参与的优势代谢功能丰度较W1处

理分别提高113.07%、109.92%。 

表4 不同处理下的根际土壤真菌优势代谢功能丰度 

Table 4  Abundance of dominant metabolic functions of rhizosphere soil fungi under different treatments 

门水平群落 处理 生物合成/RC 降解、利用、同化/RC 前体代谢产物和能量的产生/RC 代谢簇/RC 甘氨酸途径/RC 

子囊菌门 

W1 20 472.10±253.92b 5 050.03±39.06a 13 475.93±47.31b 2 442.08±20.14b 704.68±2.26b 

W2 20 040.35±17.45b 4 948.10±17.34a 13 371.20±111.49b 2 444.53±31.79b 664.80±39.18a 

W3 21 819.01±421.70c 5 412.64±177.53b 14 192.34±140.58c 2 579.63±89.22c 753.64±23.85c 

W4 18 578.06±767.37a 4 744.18±333.76a 12 642.35±203.50a 2 341.77±47.96a 647.76±21.09ab 

W5 20 635.24±151.82b 4 851.47±34.90a 13 675.32±227.00b 2 438.58±21.12ab 695.00±2.00b 

被孢霉门 

W1 823.67±16.58c 216.62±5.86b 612.91±10.84b 115.04±18.99b 35.82±3.67b 

W2 1 337.37±10.33d 358.20±17.47c 1 056.72±47.34c 176.61±6.37c 50.93±4.27c 

W3 556.54±16.10a 144.69±2.29a 390.03±11.57a 80.34±4.12a 17.18±1.85a 

W4 1 755.01±25.13e 471.03±22.25d 1 286.65±14.73d 240.50±31.10d 64.22±1.49d 

W5 775.03±11.59b 218.91±7.34b 570.98±25.96b 102.59±10.11ab 30.46±0.81b 

担子菌门 

W1 105.07±1.58a 24.10±0.98a 92.68±10.49a 13.12±0.81a 4.20±1.82a 

W2 286.65±5.65c 78.04±3.23c 211.47±2.76b 43.62±3.94c 8.79±1.29b 

W3 297.17±3.32d 70.47±4.63c 214.00±5.10b 35.80±1.29b 11.56±0.53c 

W4 146.56±1.42b 38.95±1.18b 117.18±6.44a 18.53±0.63a 5.28±0.20a 

W5 416.64±3.70e 107.08±8.57d 338.38±52.43c 55.76±5.75d 16.35±1.67d 

2.4 根际土壤理化性质与微生物群落结构及代谢功

能之间的相关性分析 

细菌、真菌相对丰度距离矩阵（Bray-Curtis）与

土壤理化性质的距离矩阵之间的Mantel test相关性检

验见图3。根际土壤SWC、EC、pH值、NH4
+
-N、NO3

-
-N

量是影响细菌、真菌门水平群落结构的主要因子。

SWC与放线菌门、变形菌门呈极显著相关（P<0.01）；

EC与放线菌门、变形菌门呈显著相关（P<0.05）；pH

值与变形菌门呈显著相关（P<0.05）；NH4
+
-N量与放

线菌门、变形菌门呈极显著相关（P<0.01），与被孢

霉门呈显著相关（P<0.05）；NO3
-
-N量与放线菌门呈

极显著相关（P<0.01）。 

注  **表示在P<0.01水平上相关性极显著；*表示在P<0.05水平上相关性显著；***表示在P<0.001水平上相关性极显著，下同。 

图3 根际土壤理化性质与细菌、真菌优势门水平群落结构之间的相关性 

Fig.3  Correlation between the physicochemical properties of rhizosphere soil and the community structure at 

the level of bacterial and fungal dominant phylum 

根际土壤细菌属水平群落结构与土壤理化性质

的相关性分析结果见表5。根际土壤SWC、EC、pH值、

NH4
+
-N、NO3

-
-N量是影响细菌属水平群落结构的主

要因子。SWC与KD4-96、MB-A2-108、67-14、RB41

呈显著负相关；EC与KD4-96、MB-A2-108呈显著正相

关，与SBR1031呈显著负相关（P<0.05）；pH值与

KD4-96、A4b、MB-A2-108、67-14呈显著负相关

（P<0.05）；NH4
+
-N量与KD4-96、MB-A2-108、RB41、

67-14、MND1呈显著正相关（P<0.05）；NO3
-
-N量与

A4b呈极显著负相关（P<0.01），与MND1呈显著正

相关（P<0.05）。 

根际土壤真菌属水平群落结构土壤理化性质之
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间的相关性见表6。根际土壤SWC、EC、NH4
+
-N、

NO3
-
-N量是影响属水平真菌群落的主要因子。SWC

与Lophotrichu呈极显著正相关（P<0.01）；T与

Mortierella呈显著正相关（P<0.05）；EC与Lophotrichu

呈显著负相关（P<0.05）；NH4
+
-N量与Lophotrichu

呈极显著负相关（P<0.01），与Alternaria、Nectria

呈显著正相关（P<0.05）；NO3
-
-N量与Fusarium呈

极显著负相关（P<0.01）。 

表5 根际土壤细菌属水平群落结构与土壤理化性质之间的相关性 

Table 5  Correlation between the genus level community structure of rhizosphere soil bacteria and soil physicochemical properties 

门水平群落 
酸杆 

菌门 

绿弯 

菌门 

绿弯 

菌门 

绿弯 

菌门 

绿弯 

菌门 

绿弯 

菌门 

放线 

菌门 

放线 

菌门 

放线 

菌门 

变形 

菌门 

属水平群落 Subgroup_6 KD4-96 Gitt-GS-136 A4b SBR1031 JG30-KF-CM45 MB-A2-108 RB41 67-14 MND1 

SWC 0.082 -0.857** -0.379 -0.164 0.425 -0.236 -0.821** -0.571* -0.721** -0.471 

T 0.313 -0.029 -0.163 0.016 -0.316 0.227 -0.041 0.350 0.021 0.416 

EC 0.036 0.525* 0.277 -0.104 -0.695** 0.388 0.595* 0.416 0.340 0.495 

pH值 0.075 -0.523* -0.244 -0.530* 0.138 -0.396 -0.637* -0.464 -0.530* 0.075 

NH4
+
-N量 -0.036 0.814** 0.407 -0.036 -0.446 0.225 0.775** 0.550* 0.657** 0.550* 

NO3
-
-N量 -0.145 0.259 0.239 -0.742** -0.399 -0.466 0.211 -0.206 0.084 0.627* 

表6 根际土壤真菌属水平群落结构与土壤理化性质之间的相关性 

Table 6  Correlation between the genus level community structure of rhizosphere soil fungi and soil physicochemical properties 

门水平群落 子囊菌门 子囊菌门 子囊菌门 子囊菌门 子囊菌门 子囊菌门 子囊菌门 子囊菌门 子囊菌门 被孢霉菌门 

属水平群落 Alternaria Lophotrichus Botryotrichum Fusarium Schizothecium Plectosphaerella Mycosphaerella Lectera Nectria Mortierella 

SWC -0.468 0.714** 0.050 0.275 0.307 -0.225 0.218 0.121 -0.479 -0.214

T -0.223 -0.209 0.483 -0.231 -0.263 -0.223 -0.021 -0.020 -0.127 0.540* 

EC 0.159 -0.515* 0.368 -0.204 -0.273 0.046 -0.252 -0.213 0.390 0.382 

pH 值 -0.346 0.478 -0.023 -0.313 0.457 -0.098 0.281 0.077 -0.192 -0.159

NH4
+
-N 量 0.521* -0.736** -0.089 -0.289 -0.311 0.146 -0.214 -0.121 0.571* 0.121 

NO3
-
-N 量 0.170 0.050 -0.105 -0.763** 0.406 -0.429 -0.048 -0.441 -0.068 -0.239

根际土壤理化性质与优势菌门参与的代谢功能

之间的RDA见图4。由图4（a）可知，根际土壤细菌

功能与EC、T、NH4
+
-N、NO3

-
-N量呈正相关，与SWC、

pH值呈负相关。SWC是影响细菌代谢功能的主要因子

（P<0.05）。由图4（b）所示，土壤真菌代谢功能与

SWC、NO3
-
-N量、pH值呈正相关，与EC、T、NH4

+
-N

量呈负相关。 

(a) 细菌 (b) 真菌 

注  W101~W103：正常灌水；W201~W203：现蕾期轻度水分亏缺；W301~W303：现蕾期重度水分亏缺；W401~W403：生殖生长期轻度水分亏缺；

W501~W503：生殖生长期重度水分亏缺。图4（a）：SWC: F=9.8，P=0.01；pH值: F=0.3，P=0.552；NO3
-
-N量: F=0.5，P=0.502；NH4

+
-N量: F=0.5，P=0.468；

EC: F=1.3，P=0.298；T: F=0.1，P=0.888。图4（b）：SWC: F=0.4，P=0.628；pH值: F=2.2，P=0.15；NO3
-
-N量: F=1.3，P=0.272；NH4

+
-N量: F=0.1，P=0.062；

EC: F=1.4，P=0.222；T: F=3.4，P=0.062。 

图4 土壤理化性质与门水平群落结构的代谢功能冗余分析 

Fig.4  Redundancy analysis of soil physicochemical properties and metabolic functions in phylum level community structure 
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3 讨 论 

膜下滴灌条件下，土壤水分、盐分和养分状况会

直接受到水分亏缺的影响。研究表明，水分亏缺会导

致土壤盐分的淋洗作用减弱，从而使土壤EC提高，

此外氮素的淋失会增加土壤NH4
+
-N量[15]。Huang等[16]

研究发现，受作物吸水能力的影响，NH4
+
-N主要富集

在表层土壤，而NO3
-
-N很难被土壤颗粒吸收，易随降

雨或灌溉淋失到深层土壤。本研究中，现蕾期水分亏

缺会降低成熟期的土壤EC，并且土壤NH4
+
-N量高于

NO3
-
-N量，这导致H

+量上升，从而降低了土壤pH值。

同时，生殖生长期水分亏缺会提高土壤EC与NH4
+
-N、

NO3
-
-N量。因此，现蕾期水分亏缺处理更有利于改善

根际土壤理化性质，并对土壤微生物产生间接影响。 

土壤微生物多样性是评价土壤生态功能稳定性

的重要指标，多样性指数的提高预示着根际土壤微生

物的群落结构及抗胁迫能力的增长[17]。研究表明，土

壤SWC、pH值、养分水平与土壤微生物多样性密切相

关[18]。本研究中，现蕾期轻度水分亏缺处理降低了

SWC、pH值并提高了土壤NH4
+
-N量，进而提高向日

葵成熟期根际土壤Alpha多样性指数，这是因为适宜

的水分亏缺改善了根际土壤通气状况。现蕾期水分亏

缺处理提高了绿弯菌门、子囊菌门的相对丰度，降低

了变形菌门的相对丰度。绿弯菌门属于光能营养型微

生物[19]，是盐碱土壤中的优势菌群。变形菌门是富营

养型细菌，对水分胁迫的耐受性较弱[20]，SWC的降低

会减小微生物丰度、减弱微生物活性。W2处理下的

变形菌门相对丰度降幅最小，表明W2处理对土壤微

生物的影响最小。土壤真菌当中的子囊菌门适宜在透

气性好的土壤环境中生存[21]，可降解向日葵成熟期掉

落在土壤中的枯叶，分解的腐殖质会改善土壤结构。

本研究通过相关性分析证明了水分亏缺对细菌群落

的影响大于真菌。根际土壤细菌的属水平群落结构与

EC、NH4
+
-N、NO3

-
-N量呈正相关，与SWC、pH值呈

负相关，这与张仲富等[22]和张江伟等[23]研究结果相似，

但与丁文沙等[24]研究结果存在差异。代谢功能的丰度

体现了土壤生态与微生物的关系[17]，对优势菌门参

与的代谢功能进行分析，可直观了解土壤微环境中

主要菌群发挥的作用并预测土壤环境中菌群的生物

化学循环过程[11]。SWC是影响细菌代谢功能的主要

因子，且细菌代谢功能与根际土壤EC、T、NH4
+
-N、

NO3
-
-N量呈正相关，与土壤pH值呈负相关，表明根

际土壤理化环境的改变会引起土壤细菌多样性的增

加和群落结构的变化，这与Liang等[25]研究结果相似。

本研究在膜下滴灌条件下实施水分亏缺处理，生物合

成过程是向日葵根际土壤细菌、真菌参与丰度最高的

代谢功能。生物合成通过核苷酸与氨基酸等有机化合

物合成大分子，以促进土壤微生物活性，影响土壤微

生物数量[26]，起到生物降解以及减小土壤EC和pH值

的作用，从而改变土壤理化性状。 

4 结 论 

1）向日葵现蕾期水分亏缺相比生殖生长期水分

亏缺更有利于改善根际土壤理化性质。 

2）向日葵现蕾期轻度水分亏缺可以增加根际土

壤细菌、真菌多样性，并降低变形菌门的群落相对丰

度。根际土壤SWC、EC、pH值、NH4
+
-N、NO3

-
-N量

是影响细菌群落组成的重要因素，相较于真菌群落，

细菌群落与土壤理化因子的相关性更为显著。 

3）生物合成是根际土壤中细菌和真菌的优势代谢

功能，SWC是决定细菌代谢功能的关键因子，土壤EC、

NH4
+
-N、NO3

-
-N量对细菌代谢功能具有积极影响。

（作者声明本文无实际或潜在利益冲突） 
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Effect of Water Deficiency on the Rhizosphere Microenvironment of 

Sunflower under Film Drip Irrigation 

CHI Zhaonan, LI Weiping
*
, ZHANG Jiapeng, ZHAO Sha, WU Yixuan, WANG Jiashuang

(College of Water Conservancy and Civil Engineering, Inner Mongolia Agricultural University, Hohhot 010018, China) 

Abstract:【Objective】This field experiment of drip irrigation under sunflower film was carried out in the Hailiutu 

Science and Technology Park of Inner Mongolia Agricultural University, in order to explore the effects of water 

deficit on the microbial diversity, community structure and metabolic function of sunflower rhizosphere soil.

【Method】Sunflower was irrigated with 900 m
3
/hm

2
 of saline before planting, and drip irrigation under film was

used throughout the growth period. The control treatment, W1(450 m
3
/hm

2
 in the squaring stage and 450 m

3
/hm

2
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during the reproductive growth stage), involved sunflowers under mulch drip irrigation with a water deficit. Two 

water deficit treatments were implemented during the squaring stage: W2 (300 m
3
/hm

2
 irrigation during the squaring 

stage, 450 m
3
/hm

2
 irrigation during the reproductive growth stage), W3 (150 m

3
/hm

2
 irrigation during the squaring 

stage, 450 m
3
/hm

2
 irrigation during the reproductive growth stage).During the reproductive growth period, mild and 

severe water deficits were treated using two strategies: W4 (450 m
3
/hm

2
 irrigation during the squaring stage, and 225 

m
3
/hm

2
 irrigation during the reproductive growth period), and W5(450 m

3
/hm

2
 irrigation during squaring stage, with 

no irrigation during the reproductive growth period).The Illumina high-throughput sequencing technology was 

utilized to analyze the structure, function, and diversity of the soil microbial community in the rhizosphere. 

Additionally, the study examined the impact of water deficit on soil physicochemical properties, as well as on the 

structure and function of the microbial community.【Result】At the squaring stage, W2 and W3 treatments 

significantly increased the electrical conductivity (EC), ammonium nitrogen (NH4
+
-N) content, and temperature (T) 

of rhizosphere soil compared to W1.Moreover, this water deficit also decreased the soil water content (SWC), EC 

and pH value of the mature rhizosphere soil. At the mature stage, W2 treatment boosted the richness index(Chao1), 

evenness index(Pielou), and diversity index(Shannon) of rhizosphere soil bacteria and fungi. In the four water deficit 

treatments, the relative abundance of Proteobacteria under W2 treatment was significantly reduced by 7.66% 

compared with W1. The relative abundance of Chloroflexi and Ascomycota increased significantly by 32.19% and 

5.25%, respectively, under W3 treatment compared to W1. The application of W4 and W5 treatments led to an 

increase in the relative abundance of Actinomycetes, Acidobacterium, and Mortierella. The correlation between 

bacterial community and soil physicochemical properties was stronger than that of the fungal community. Bacteria 

showed a positive correlation with EC, ammonium nitrogen, and nitrate nitrogen in the rhizosphere soil. On the other 

hand, bacteria had a negative correlation with soil moisture content (SWC) and pH value. Biosynthesis is the 

dominant metabolic function of bacteria and fungi in rhizosphere soils. The main factor affecting dominant 

metabolic function of bacteria is SWC. In addition, EC, ammonium nitrogen, and nitrate nitrogen will have a positive 

impact on dominant metabolic function of bacteria.【Conclusion】In summary, The water deficit at the squaring stage 

improved the physicochemical properties of rhizosphere soil compared with the water deficit in the reproductive 

growth stage. Additionally, the mild water deficit at the squaring stage improved the structure, diversity, and 

metabolic function of the rhizosphere soil microbial community, thereby making it a suitable water treatment for the 

growth of rhizosphere microorganisms. 

Key words: drip irrigation under film; water deficiency; microbial community; metabolic function; high-throughput 

sequencing  
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