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摘要：【目的】探究皖南主要植烟区土壤微生物群落与功能特征，解析其与环境因子之间的关系。【方法】选取城

区、黄渡、南陵和芜湖 4个皖南典型烟区为研究区域，测定土壤 pH、有机碳、全氮、全磷、速效磷、全钾、碱解氮、速

效钾等理化性质；基于 16S rRNA高通量测序技术分析土壤细菌群落α多样性、β多样性及群落组成；结合微生

物共现网络分析揭示微生物互作关系，通过FAPROTAX功能预测解析微生物生态功能；运用Mantel检验和冗余

分析（RDA）明确驱动微生物群落结构的关键环境因子。【结果】4个植烟区土壤 pH均呈酸性（5.08~5.24）。南陵

有机碳、全氮最高，芜湖全磷高而速效磷最低，黄渡全钾显著偏低。各烟区细菌群落α多样性无显著差异，群落

组成与结构则差异明显；pH、有机碳和全氮是驱动群落结构分化的关键环境因子。Mantel 与冗余分析显示，

pH、有机碳和全氮是驱动微生物群落结构的关键环境因子。网络分析显示，芜湖烟区网络复杂度高，而南陵烟

区最低，且各烟区微生物网络存在很大差异。FAPROTAX功能预测表明，土壤微生物主要参与碳、氮、硫等关键

循环过程，南陵烟区显著富集与碳循环相关的功能类群，黄渡烟区富集与氮循环相关的功能类群，芜湖烟区富

集硫相关类群。【结论】揭示了皖南主要烟区土壤微生物群落的分布、功能特征及其环境驱动机制，明确了 pH、

有机碳和全氮是塑造微生物群落结构的主要环境因子，不同烟区微生物通过调整群落互作模式和代谢功能以

适应局域养分条件。研究结果可为区域土壤健康管理提供理论依据。
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Abstract：［Objective］To investigate the structural and functional characteristics of soil microbial 
communities in major tobacco-growing regions of southern Anhui，and to analyze their relationships with 
environmental factors.［Method］Four typical tobacco-growing areas in southern Anhui，including urban areas，
Huangdu，Nanling，and Wuhu，were elected as research subjects.Soil physicochemical properties such as pH，

organic carbon，total nitrogen，total phosphorus，available phosphorus，total potassium，alkaline hydrolyzable 
nitrogen，and available potassium were measured.Based on high-throughput 16S rRNA sequencing technology，
soil bacterial community α -diversity，β -diversity，and community composition were analyzed. Microbial co-
occurrence network analysis was employed to reveal microbial interactions，and FAPROTAX functional 
prediction was used to analyze microbial ecological functions.Mantel test and redundancy analysis（RDA）were 
applied to identify key environmental factors driving microbial community structure.［Result］The results 
showed that the soil pH in all four tobacco-growing areas was acidic（5.08-5.24）.Nanling had the highest levels 
of organic carbon and total nitrogen，while Wuhu exhibited the highest total phosphorus and the lowest available 
phosphorus，and Huangdu showed significantly lower total potassium.There were no significant differences in 
bacterial community α-diversity among the tobacco-growing areas，but significant differences were observed in 
community composition and structure. pH，organic carbon，and total nitrogen were identified as key 
environmental factors driving community structure differentiation.Mantel and RDA analyses revealed that pH，

organic carbon，and total nitrogen were the key environmental factors driving microbial community structure.
Network analysis indicated that the tobacco-growing area in Wuhu had the highest network complexity，while 
Nanling had the lowest，and significant differences existed among microbial networks across the tobacco-
growing areas.FAPROTAX functional prediction indicated that soil microorganisms primarily participate in key 
cycling processes such as carbon，nitrogen，and sulfur. The Nanling tobacco-growing area showed significant 
enrichment of functional groups related to carbon cycling，while the Huangdu area was enriched with nitrogen 
cycling-related functional groups，and the Wuhu area exhibited sulfur-related functional groups.［Conclusion］
This study reveals the distribution，functional characteristics，and environmental driving mechanisms of soil 
microbial communities in major tobacco-growing areas of southern Anhui.It clarified that pH，organic carbon，
and total nitrogen are the primary environmental screening factors shaping microbial community structure.
Microorganisms in different tobacco-growing areas adapt to local nutrient conditions by adjusting community 
interaction patterns and metabolic functions.The research findings provide a theoretical basis for regional soil 
health management.

Keywords：south Anhui tobacco planting area；soil nutrients；microbial communities；co-occurrence 
networks；functional prediction；rhizosphere soil；environmentally driving factors

【研究意义】烟草（Nicotiana tabacum L.）是我国重要的经济作物，在国民经济中占有重要地位[1]。皖

南地区作为安徽省主产烟区，主要分布于宣城、芜湖、黄山等地，属亚热带季风气候，以山地丘陵地形为

主，其独特的生态环境是形成烟叶优良品质的基础[2]。烟叶品质与产量受生长环境影响显著，其中土壤

条件是决定烟叶内在化学成分和感官评吸质量的核心要素[3]。因此，深入解析皖南烟区土壤生态特征及

其与烟叶品质形成的关联机制，对区域烟草产业的可持续发展具有重要的理论价值和现实意义。【前人

研究进展】土壤微生物作为农田生态系统中最活跃的组成部分，参与有机质分解、养分循环及病害抑制

等关键生态过程，其群落结构差异可有效反映土壤健康状况[4-5]。根际作为受植物根系活动强烈影响的

微域环境，分布着大量功能微生物，这些微生物能够帮助植物吸收养分并增强抗逆性[6-8]。已有研究表

明，不同植烟区的土壤理化性质及微生物群落结构存在明显差异，并通过影响养分循环和根际微环境间
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接调控烟草的生长发育及品质形成。刘艳霞等[9]对贵州省典型植烟生态区域的研究发现，不同生态区根

际土壤微生物群落多样性差异显著，且与土壤养分状况密切相关。然而，关于植烟区土壤理化性质如何

驱动微生物群落组装、微生物互作关系如何响应环境变化等问题，仍缺乏系统的生态学解析。

【本研究切入点】皖南烟区成土母质复杂、施肥管理措施和种植制度多样，不同烟区间土壤养分状况

存在明显空间异质性。然而，目前对该区域土壤微生物群落如何响应养分梯度变化、微生物种间互作网

络如何随环境条件改变而调整，以及微生物生态功能在烟区间呈现何种分异规律，尚缺乏系统研究，相

关机制尚不明确。【拟解决的关键问题】本研究以皖南城区、黄渡、南陵和芜湖 4个典型烟区为研究对象，

通过测定土壤理化性质，结合 16S rRNA高通量测序技术及多种生态学分析方法，系统探究：（1）皖南不

同植烟区土壤理化性质的分布特征；（2）细菌群落组成、多样性及共现网络结构的烟区间差异；（3）土壤

关键环境因子对微生物群落结构和潜在生态功能的驱动机制。研究结果旨在为皖南烟区土壤健康管理

和精准施肥提供理论依据。

1 材料与方法

1.1　试验区域与供试材料

本研究在安徽省皖南主要烟区开展。该区域属亚热带湿润季风气候，植烟土壤类型为麻沙土、麻沙

泥、粉沙土和水稻土。试验样品采集自区域内 4个代表性产烟县（区）中的城区、黄渡、南陵、芜湖烟区所

覆盖的种烟乡镇，所选样点基本覆盖了皖南主要烟区的主要植烟区。供试烟草品种为‘云烟 87’，所有试

验田块采用统一的栽培管理措施。于 2024年 4月上旬完成移栽，种植密度为 16 500 株/hm2。施肥方案

为：基肥条施烟草专用复合肥[m（N）∶m（P2O5）∶m（K2O）=10∶10∶20]600 kg/hm2、饼肥 450 kg/hm2；移栽后 7 d
和 25 d分别追施硝酸钾[m（N）∶m（K2O）=13.5∶44.5]75 kg/hm2和 112.5 kg/hm2。其他田间管理如灌溉、打顶

抹杈、病虫害防治等按照当地优质烟叶生产标准执行。

1.2　测定项目及方法

1.2.1　供试土壤与样品的采集　

于 2024年 7月中旬烟草成熟期，在各研究区域代表性田块进行土壤样品采集，每个烟区选取具有代

表性的 15个样点。每个样点采用五点采样法，选取 10株健康烟株，采集 0~20 cm耕层根际土壤，混合均

匀后构成 1个样品。样品经 2 mm筛网去除石砾及植物残体后，分为 2份：一份于室温下自然风干后用于

测定土壤理化性质；另一份储存在 10 mL无菌离心管中，置于-80 ℃超低温冰箱中冷冻保存，用于后续土

壤微生物总DNA提取与测序。

1.2.2　土壤理化性质测定　

参考鲍士旦[10]主编的《土壤农化分析》对土壤理化性质进行测定。土壤 pH值采用电位法测定，水土

比为 2.5∶1，使用 pH 计（Five Easy Plus-FE28，METTLER TOLEDO，United States）测定。土壤有机碳采用

重铬酸钾外加热氧化法测定；土壤全氮采用凯氏定氮法测定；土壤全磷采用氢氧化钠熔融-钼锑抗分光

光度法进行测定；土壤速效磷采用碳酸氢钠浸提-钼锑抗分光光度法测定；土壤全钾含量采用氢氧化钠

碱熔-火焰光度法测定。

1.2.3　DNA提取和微生物测序　

使用 EZNA®土壤试剂盒（Omega Bio-tek，Norcross，GA，US）提取土壤中的总 DNA。使用 NanoDrop 
One（Thermo Fisher Scientific，MA，USA）检测 DNA 的浓度和纯度。随后，使用引物 338F（5'-ATCCTAC⁃
GGGGGGGCAGCAG-3'）和 806R（5'-GTACACHVGGGGTWTCTAAT-3'）对V3-V4可变区进行PCR扩增。

扩增产物经纯化与均一化后，在 Illumina的Miseq PE 300平台进行测序。

使用QIIME 2软件[11]处理下机得到的原始数据；利用DADA2算法对原始测序序列进行质量过滤、去

噪和去嵌合体，以获得高精度的扩增子序列变体（ASV）；使用 SILVA（v.138）数据库对细菌进行物种分类

注释。

1.3　数据分析

本试验所有数据均使用 R 语言（v 4.4.3）分析，使用 vegan 包[12]进行 α 多样性（Shannon、Chao1 指数）
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计算、主坐标分析（PCoA）和 Adonis 检验；使用 SpiecEasi 包[13]基于 SparCC 方法构建微生物共现网络（阈

值：|r|>0.6，P<0.05），并计算网络拓扑特征，在Gephi（v 0.9.3）中可视化。采用Poisot等[14]提出的方法，通过

比较网络间共有节点（OTU/ASV）的连接关系来计算两两网络之间的相异性。使用microeco包[15]进行冗

余分析（RDA）和Mantel检验，以阐明环境变量对微生物多样性和显著变化高丰度菌群的影响。使用FA⁃
PROTAX数据库进行微生物功能预测，结果经Z-score标准化后以热图展示。单因素方差分析（ANOVA）
用于比较组间差异，显著性水平设为α=0.05。
2 结果与分析

2.1　皖南主要植烟区土壤化学性质分析

皖南主要烟区土壤化学性质如表 1所示，4个烟区的土壤均呈酸性，且各烟区无显著差异。各烟区

土壤养分含量表现出明显的空间异质性，全量养分差异特征显著：南陵烟区土壤有机碳、全氮含量均为

最高，分别达（2.53±1.07）%、（0.16±0.05）%，其中有机碳含量较城区、芜湖、黄渡烟区分别高出 43.75%、

25.24%、26.50%，全氮含量较黄渡烟区高出 23.07%；芜湖烟区全磷含量居首，为（1.53±0.49）g/kg，显著

高于南陵烟区（41.67%）和城区烟区（155.00%）；黄渡烟区全钾含量显著偏低，仅为（1.01±0.15）%，明显

低于其他 3个烟区。速效养分的分布规律与全量养分存在一定关联且各有特征：南陵烟区碱解氮含量

最高，为（128.56±15.32）mg/kg，与全氮的分布特征相契合，说明该烟区土壤氮素有效性较好；速效磷含

量以黄渡烟区最高（39.39±17.12）mg/kg，芜湖烟区最低（17.94±7.20）mg/kg，与全磷含量分布趋势相反，

体现出芜湖烟区土壤磷素固定作用较强，有效磷供给能力偏低；速效钾含量城区烟区最高（112.35±
12.47）mg/kg，芜湖烟区最低（85.23±9.65）mg/kg，黄渡烟区为（98.65±10.23）mg/kg，整体与全钾含量的分

布趋势基本一致。

2.2　皖南主要植烟区土壤细菌群落组成

2.2.1　门水平群落组成　

在门水平上，4 个烟区土壤细菌共检测到 32 个门，其中相对丰度大于 1% 的优势菌门有 10 个，累

计相对丰度达 90% 以上（图 1A），主要为放线菌门（Actinobacteriota，19.47%）、变形菌门（Proteobacteria，
18.72%）、绿弯菌门（Chloroflexi，17.02%）、酸杆菌门（Acidobacteriota，14.00%）、芽单胞菌门（Gemmatimo⁃
nadota，6.10%）等。不同烟区优势菌门的相对丰度存在显著差异：南陵烟区放线菌门和变形菌门相对

丰度均为最高，分别达 22.56% 和 20.13%，而绿弯菌门、芽单胞菌门、黏细菌门（Myxococcota）和 Methylo⁃

表1　皖南主要烟区土壤化学性质分析

Tab.1　Analysis of soil chemical properties in major tobacco-growing areas of southern Anhui

区域

Areas
城区烟区

Urban tobacco 
region

黄渡烟区
Huangdu 

tobacco region
南陵烟区

Nanling tobacco 
region

芜湖烟区
Wuhu tobacco 

region

pH

5.10±0.45a

5.08±0.35a

5.22±0.51a

5.24±0.38a

有机碳/%
OC

1.76±0.28b

2.00±0.31b

2.53±1.07a

2.02±0.39b

全氮/%
TN

0.14±0.03ab

0.13±0.01b

0.16±0.05a

0.14±0.03ab

全磷/
（g·kg-1）

TP

0.60±0.17c

1.26±0.44ab

1.08±0.46b

1.53±0.49a

速效磷/
（mg·kg-1）

AP

29.84±12.47a

39.39±17.12a

32.54±13.85a

17.94±7.20b

全钾/
（g·kg-1）

TK

1.32±0.47a

1.01±0.15b

1.46±0.48a

1.30±0.31a

碱解氮/
（mg·kg-1）

AN

115.23±13.56b

108.65±11.23c

128.56±15.32a

118.98±14.25b

速效钾/
（mg·kg-1）

AK

112.35±12.47a

98.65±10.23b

105.89±11.56ab

85.23±9.65c

数据为“平均值±标准差”。一列中不同字母表示存在显著差异（ANOVA分析，Tukey HSD检验；P<0.05）。

Values are mean ± SD. Different lowercase letters within a column indicate significant differences at P<0.05 by one-way 
ANOVA with Tukey’s HSD test.
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mirabilota 的相对丰度最低，反映出该烟区高有机碳、高氮素的土壤环境更适合放线菌门和变形菌门

细菌的生长繁殖；芜湖烟区绿弯菌门（20.35%）和酸杆菌门（16.89%）相对丰度最高，放线菌门和变形

菌门相对丰度最低，这两类菌群对低磷、酸性环境的适应性较强；城区烟区放线菌门相对丰度

（21.89%）仅次于南陵烟区，酸杆菌门和黏细菌门相对丰度最低；黄渡烟区芽单胞菌门、黏细菌门和

Methylomirabilota 的相对丰度最高，分别为 7.89%、3.56% 和 2.13%，与该烟区速效磷含量高、全钾含量

低的土壤特征相关。

2.2.2　纲水平群落组成　

在纲水平上，共检测到68个纲，相对丰度大于1%的优势纲有10个（图1B），主要为放线菌纲（Actino⁃
bacteria，10.68%）、γ-变形菌纲（Gammaproteobacteria，9.78%）、α-变形菌纲（Alphaproteobacteria，8.94%）、

Acidobacteriae（7.63%）等，与门水平优势菌群的组成特征相呼应。纲水平群落组成的烟区间差异与门水

平一致：放线菌纲和α-变形菌纲在南陵烟区的相对丰度最高，分别为 12.35%和 10.12%，在芜湖烟区最

低；芽单胞菌纲（Gemmatimonadetes）在黄渡烟区相对丰度最高（6.89%），在南陵烟区最低（4.56%）；厌氧

绳菌纲（Anaerolineae）在城区和芜湖烟区相对丰度较高，均超过 6.00%，在南陵烟区最低（4.23%），表明该

纲菌群更适应低有机碳的土壤环境。

2.3　皖南主要植烟区土壤微生物多样性和群落结构分析

2.3.1　α多样性特征　

由图 2A、图 2B可知，4个烟区土壤细菌群落的 Shannon指数和Chao1指数均无显著差异（P>0.05），其

中 Shannon指数在 6.8~7.2之间波动，Chao1指数为 1 800~2 000。结果表明，尽管各烟区土壤养分状况差

异明显，但土壤细菌群落的整体丰富度和均匀度并未受此影响而产生显著分异。究其原因，皖南烟区全

域土壤均呈酸性，相对稳定的酸碱环境为细菌生长繁殖提供了统一的基础条件，进而维持了群落整体多

样性水平的一致性。

2.3.2　β多样性特征　

基于Bray-Curtis距离的PCoA分析结果（图 2C）显示，PCoA1和PCoA2分别解释了 15.9%和 12.6%的

群落变异，4个烟区的土壤细菌群落样本呈现出明显的聚类特征，同一烟区的样本聚集在一起，不同烟区

的样本则相互分离。Adonis检验结果进一步证实，不同烟区间的土壤细菌群落结构存在显著差异（F=
1.43，P=0.01）。Bray-Curtis相异性分析（图 2D）显示，南陵烟区与其他 3个烟区的相异性均为最高，说明

该烟区的细菌群落结构独特性最为显著，这一特征与南陵烟区有机碳、氮素含量显著高于其他烟区的土

壤养分状况密切相关。

不同字母表示存在显著差异（ANOVA分析，Tukey HSD检验；P<0.05）。
Different lowercase letters indicate significant differences at P<0.05 by one-way ANOVA with Tukey’s HSD test.

图1　皖南主要烟区土壤微生物门水平（A）和纲水平（B）群落相对丰度分析
Fig.1　Analysis of relative abundance of soil microbial phylum（A） and class（B） communities in major tobacco-growing 

areas of southern Anhui
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2.3.3　土壤理化性质与细菌群落结构的相关性分析　

Mantel 检验结果（表 2）显示，不同土壤理化性质与细菌群落结构的相关性差异显著。其中，pH、

有机碳和全氮均与细菌群落结构呈显著正相关（P<0.05），且有机碳的相关系数最高（r=0.335，P=
0.004），这表明 pH、有机碳和全氮是驱动皖南烟区土壤细菌群落结构分化的关键环境因子；全磷与群

落结构呈弱正相关（r=0.111，P=0.031）；而速效磷、全钾、碱解氮和速效钾与细菌群落结构的相关性均

未达到显著水平（P>0.05），反映出在本研究区域内，土壤全量养分对细菌群落结构的影响程度要大于

速效养分。

不同字母表示存在显著差异（ANOVA分析，Tukey HSD检验；P<0.05）。
Different lowercase letters indicate significant differences at P<0.05 by one-way ANOVA with Tukey’s HSD test.

图2　皖南主要烟区土壤微生物α多样性与β多样性分析
Fig.2　Analysis of α and β diversity of soil microorganisms in major tobacco-growing areas of southern Anhui

表2　环境因子与细菌群落结构之间的Mantel分析

Tab.2　Mantel test results between environmental factors and bacterial community structure

环境因子 Environmental factors
pH

有机碳/% OC
全氮/% TN

全磷/（mg·kg-1） TP
速效磷/（mg·kg-1） AP

全钾/（mg·kg-1） TK
碱解氮/（mg·kg-1） AN
速效钾/（mg·kg-1） AK

r

0.210
0.335
0.271
0.111
0.035

-0.012
0.089
0.056

P

0.011*

0.004**

0.002**

0.031
0.279
0.54
0.085
0.198

*表示P<0.05，**表示P<0.01。
* indicates P<0.05，** indicates P<0.01.
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2.4　皖南主要植烟区土壤细菌网络分析

皖南主要烟区以 4个烟区土壤样品测序所得到的ASV为数据源，基于 SparCC构建各植烟区的生态

分子网络（图 3）。城区烟区节点数最多（148），而芜湖烟区展现出最高的网络复杂度，其边数量（1 255）
和平均度（19.308）最高。此外，芜湖烟区具有最高的网络密度（0.150）和最短的平均路径长度（1.512），而

南陵烟区网络直径最大（5.133）。模块化结果显示，黄渡烟区模块化程度最高（0.377），芜湖烟区最低

（0.279）。值得注意的是，4个烟区土壤微生物间的相互作用均为正相关（表 3）。为确定不同烟区微生物

网络的差异，计算网络相异性指数（表 4）并进行比较分析。结果表明，尽管不同烟区微生物网络存在一

定数量的共有ASV，但其构建的共生网络整体上表现出差异。具体而言，与南陵烟区和芜湖烟区相比，

城区烟区VS黄渡烟区有更大的差异（0.919 5）。城区烟区VS芜湖烟区的网络最为相似，相异性指数最

低（0.844 1），共享的边最多（185条）。相比之下，南陵烟区 VS芜湖烟区微生物网络共享 ASV数量最少

（75个），且各自独有边数量差异显著（706条VS 1 126条），但其网络相异性（0.876 6）仍低于城区烟区VS
黄渡烟区。这些结果共同表明，尽管各烟区微生物网络存在一定的共有ASV，但其构建的微生物网络具

有高度差异，反映出不同生态环境下微生物互作关系的异质性。

2.5　皖南主要植烟土壤化学性质与细菌群落的RDA分析

为进一步明晰土壤环境因子对高丰度细菌类群的驱动作用，本研究针对烟区间显著变化的高丰度

细菌类群，结合土壤理化性质开展冗余分析（RDA），结果如图 4所示。该分析中RDA1轴可解释 66.15%
的群落变异，其变化主要与土壤 pH相关；RDA2轴的解释率为 20.91%，群落变异主要受土壤有机碳和全

氮含量的驱动，两大轴系累计解释了近 87%的群落变异，能较好地反映土壤理化性质与细菌类群分布之

间的内在关联。从环境因子与菌群及多样性的关联来看，土壤 pH 整体与细菌多样性指数呈正相关关

系，而土壤有机碳和全氮则与酸杆菌门、绿弯菌门等烟区间富集的优势菌群呈明显正相关，直观体现出

不同土壤理化因子对细菌群落结构及多样性的差异化调控作用。

图3　皖南主要烟区土壤微生物的共现网络分析

Fig.3　Co-occurrence network of soil microorganisms in tobacco fields from major southern Anhui tobacco region
表3　微生物网络分析相关参数

Tab.3　Parameters of microbial interaction network

参数 Parameters
节点数 Nodes
边数量 Edges

网络密度 Network density
平均度 Average degree

网络直径 Network diameter
平均路径长度 Average path length
聚类系数 Clustering coefficient

模块化 Modularity

城区烟区

148
1 119
0.103

15.122
3.926
1.728
0.509
0.331

黄渡烟区

131
918
0.108

14.015
4.003
1.700
0.526
0.377

南陵烟区

123
835
0.111

13.577
5.133
1.737
0.478
0.352

芜湖烟区

130
1 255
0.150

19.308
4.048
1.512
0.528
0.279
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2.6　皖南主要植烟土壤细菌群落FAPROTAX功能预测

基于 FAPROTAX数据库的功能预测，聚类热图分析揭示了城区、南陵、黄渡和芜湖 4个烟区土壤微

生物群落的潜在功能，选取丰度前 20的功能进行可视化展示（图 5）。皖南 4个烟区土壤微生物群落主要

表4　皖南主要烟区细菌网络的共享ASV、独特边及网络相异性比较

Tab.4　Numbers of shared ASVs (or nodes) and unique edges (correlations) and their dissimilarity 
between different networks from major southern Anhui tobacco region

区域 Areas
城区烟区VS黄渡烟区

Urban tobacco region VS Huangdu tobacco region
城区烟区VS南陵烟区

Urban tobacco region VS Nanling tobacco region
城区烟区VS芜湖烟区

Urban tobacco region VS Wuhu tobacco region
黄渡烟区VS南陵烟区

Huangdu tobacco region VS Nanling tobacco region
黄渡烟区VS芜湖烟区

Huangdu tobacco region VS Wuhu tobacco region
南陵烟区VS芜湖烟区

Nanling tobacco region VS Wuhu tobacco region

共享ASVs
Shared ASVs

88

82

87

84

83

75

共享边
Shared edges

82

107

185

107

125

129

特有边
Unique edges

1037 836

1012 728

934 1070

811 728

793 1130

706 1126

网络不相似性
Dissimilarity of networks

0.919 5

0.890 5

0.844 1

0.877 9

0.884 9

0.876 6

图4　基于显著变化的高丰度细菌类群与土壤理化性质的冗余分析（RDA）
Fig.4　Redundancy analysis (RDA) ordination plot showing the relationship between significantly 

changed high-abundance bacterial taxa and soil physicochemical properties

图5　基于FAPROTAX预测的微生物功能相对丰度
Fig.5　Heatmap of the relative abundance of predicted microbial functions based on FAPROTAX
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参与碳、氮、硫等关键循环过程，且功能谱在不同烟区表现出显著的生境特异性。具体而言，南陵烟区显

著富集与碳循环相关的有氧化合物降解(aerobic_compound_degradation)和好氧化能异养(aerobic_chemo⁃
heterotrophy)类群。黄渡烟区显著富集与氮循环相关的硝酸盐还原（nitrate reduction）和氮呼吸（nitrogen 
respiration）。芜湖烟区显著富集硫呼吸（sulfur respiration）和亚硫酸盐呼吸（sulfite respiration）。

3 讨 论

3.1　施肥对植烟区土壤肥力的影响

本研究表明，不同施肥处理显著影响植烟土壤养分状况，其中有机无机配施较单施化肥能够不同程

度提高土壤有机质、碱解氮、有效磷和速效钾含量，这与已有研究[16]结果一致。张愉乐等[17]发现，绿肥轮

作配施缓释氮、钾肥可显著提高土壤速效钾、铵态氮和硝态氮含量，光叶紫花苕配施缓释氮肥处理下土

壤速效钾和硝态氮含量分别提高 8.3%和 37.3%。长期定位试验证实，连续 7年施用有机肥可使土壤质

量指数较单施化肥提高 11.9%~20.7%，土壤生态系统多功能性提升 80.0%~106.7%[18-20]。可见，有机培肥

不仅直接补充土壤养分，还可通过改善理化性质间接提升养分有效性。研究发现，化肥减量配施有机肥

处理下土壤 pH较单施化肥有所提升，表明有机物料可缓解植烟土壤酸化。明润廷等[23]基于Meta分析证

实，施用改良剂对酸性土壤具有显著的降酸培肥效果。钟国兴等[24-26]研究表明，化肥减量配施芝麻饼肥

或腐殖酸肥可降低土壤容重，提高含水率和孔隙度，有机质含量较纯化肥减量处理增加 35.34%~
83.70%。魏康凯等[27]指出，增施富硅土壤改良肥不仅能提高烤烟产量，还可补充土壤肥力、调节酸度。

因此，有机无机肥配施是改善植烟土壤酸化、提升肥力的有效措施。

3.2　植烟区土壤养分与微生物群落的关系

土壤微生物群落组成与结构受土壤养分状况深刻影响，同时微生物又是驱动养分转化的关键动力。

本研究相关性分析显示，土壤有机质、氮磷钾有效养分与细菌和真菌群落多样性指数显著相关，证实了

养分对微生物群落的调控作用。沈嘉等[28]研究显示，烤烟连作导致土壤有效磷、速效钾含量显著增加，

但细菌群落 Shannon指数降低，真菌群落多样性指数升高，有效磷对微生物群落有显著正向影响，表明养

分累积并不一定带来微生物群落的正向响应。合理种植制度可通过调节养分优化微生物群落结构。

Wang等[29]研究表明，烤烟与菘蓝轮作较连作显著提高了土壤有机质、碱解氮、有效磷和速效钾含量，同时

富集了有利于养分循环的细菌类群（MND1、Nitrospira、RB41）和真菌类群（Mortierella、Saitozyma），降低了

病原真菌相对丰度。矣小鹏等[30]研究发现，烟蒜轮作模式下磷素是限制性养分因子，增施磷肥可提高土

壤 pH，促进氮、钾和钙离子转化，进而调节微生物群落结构。烟-菘蓝轮作还显著提高了土壤脲酶和过

氧化氢酶活性，其中脲酶活性较连作提高 2.31倍[25]。另有研究[20]表明，长期有机培肥可使微生物多样性

指数提高 1.5%~7.0%，并通过改善土壤养分状况间接提升微生物群落功能。可见，维持土壤养分平衡是

调控微生物群落结构、提升土壤健康的重要途径。

4 结 论

本研究通过对皖南典型烟区根际土壤的系统分析，揭示了不同生境下的微生物群落特征及功能的

分布规律。明确了皖南典型烟区土壤均呈酸性且养分分布存在显著空间异质性，各烟区土壤细菌群落α
多样性无显著差异，而群落组成与结构表现出明显的烟区间分异特征，pH、有机碳和全氮是塑造该区域

土壤细菌群落结构的核心环境因子。不同烟区微生物共现网络的结构与复杂度差异显著，微生物生态

功能则呈现出明显的生境特异性，分别富集与碳、氮、硫循环相关的功能类群。研究揭示了皖南烟区土

壤养分与根际微生物群落的互作机制，为该区域植烟土壤的健康管理、养分精准调控及烟叶优质生产提

供了理论依据与实践参考。
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第一作者简介：任一菲，硕士生，研究方向为土壤改良与烟叶生产。研究生期间学业优异，已连续

两年获得学业奖学金。在科研实践中，聚焦于农业废弃物资源化利用与土壤碳循环关键过程，已

完成两项具有前瞻性的综述性工作：其一，《我国烟叶生物质资源利用研究进展及高效利用潜力分

析》系统梳理了烟秆、废弃烟叶等生物质的能源化、材料化与肥料化路径，并构建了多维度潜力评

估框架，为烟草行业绿色转型提供了数据支撑；其二，《从微生物代谢到土壤碳储存：碳利用效率

（CUE）在农田固碳中的作用机制与管理启示》则深入解析了微生物碳利用效率对土壤有机碳库动

态的调控机理，结合田间管理措施，提出了提升农田固碳效能的策略建议。除综述撰写外，积极参

与课题组田间试验与室内分析，熟练掌握土壤酶活性测定、微生物群落高通量测序及碳通量监测

等关键技术，善于将理论模型与实践相结合，致力于为烟区生态保育与可持续农业贡献科学方案。
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关成果发表于《烟草科技》；随后将六西格玛方法引入制丝质量管理，相关研究发表于《自动化仪

表》。此外，还运用 SAS系统开展制丝参数优化分析，并在能源管理方面提出“三分”能源管理法。

在生产与土壤生态领域，参与发表了长期烟稻轮作对烟田土壤微生物多样性和群落结构的影响、

皖南烟草生长发育及品质对不同类型生物炭的响应等研究成果。同时，在卷烟工业控制系统安

全、干冰膨胀烟丝烟气处理等方面也拥有多项专利。从制丝质量管理到烟叶土壤生态，从 SPC技

术到六西格玛方法，围绕烟草产业链的关键环节开展研究与实践，形成了覆盖生产、质量、生态等

多维度的技术积累。
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