
第 46 卷 第 5 期

2026 年 9 月

中 国 沙 漠
JOURNAL OF DESERT RESEARCH

Vol.46 No.5

Sep. 2026

杜文科，侯磊，李慧，等 . 硅肥缓解兰州百合（Lilium davidii var. unicolor）连作障碍的土壤生物学机理［J］. 中国沙漠，2026，46

（5）：274-284.

硅肥缓解兰州百合（Lilium davidii var. unicolor）
连作障碍的土壤生物学机理

杜文科 1， 侯 磊 1，2， 李 慧 1， 韩 佳 1， 管凤凤 1， 

杨 博 1， 杨宏羽 1， 师桂英 1

（1.甘肃农业大学 园艺学院， 甘肃 兰州 730070； 2.武威市水利科技推广中心， 甘肃 武威 733000）

摘要： 兰州百合（Lilium davidii var. unicolor）是中国唯一的甜百合，可做蔬菜食用。该作物连作现象普遍，连作障碍

严重。为缓解其连作障碍，本研究选择了连续种植兰州百合 9年的连作地块，设计了施硅肥（SF）与不施硅肥（CK）

两个处理，开展了连续 3年的硅肥处理后，收集了 4类土壤样品 NSB（CK处理的根区土壤）、SB（SF处理的根区土

壤）、NSR（CK处理的根际土壤）和SR（SF处理的根际土壤），测定了土壤理化性状，并利用二代测序技术测定了其

细菌群落结构。结果表明：（1）硅肥处理显著改变了土壤的理化性状，根际土壤土壤电导率值增加幅度显著大于根

区（增加值分别为11.09%、2.85%），促进了植株生长；（2）硅肥处理显著改变了土壤细菌群落结构，SB和NSB土样中

的细菌群落具有相似性，而SR和NSR之间具有相似性。硅肥处理显著提高了根际土壤中益生细菌 Sphingomonas 

sp.的相对丰度。综上分析，施用硅肥能显著提高土壤矿质营养水平，促进百合植株的生长，缓解连作障碍；硅肥显

著改变土壤细菌群落结构，根际土壤中施用硅肥后特定有益生细菌的积累是其提高土壤健康性，缓解连作障碍的

重要生物学机制。
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0 引言 

兰州百合（Lilium davidii var. unicolor）是中国

唯一的甜百合，是甘肃省极具地方特色的优势作

物［1］。该作物分布范围狭窄、无性生殖、多年栽培。

因耕地资源限制，兰州百合连作普遍，导致严重连

作障碍，其品质劣化，产量降低。因此，寻找安全有

效的缓解措施具有重要意义。硅作为地壳中第二

丰富的元素，对植物的生长及生理功能具有极为重

要的作用［2-3］。硅肥可通过改善土壤团粒结构提高

作物产量，为土壤微生物提供营养，且缓解植物自

毒性胁迫，增强植物对细菌病原体的抗性，抑制植

物病害［4］。因此在生产上，施硅肥被广泛用于缓解

连作障碍。

施用硅肥可以显著缓解兰州百合连作障碍，硅

肥和微生物菌剂配施，对优化土壤微生物区系，提

高土壤质量，促进兰州百合生长及产量品质提升的

作用尤其显著［5-7］。这些研究仅分析了根区土壤性

状指标，对于根际土壤未能涉及。植物根际土壤是

指距离植物根系表面 1~2 mm 的土壤，是植物根系

与土壤相互作用的介面，受根系穿插，挤压和根系

分泌物等作用，其理化性状，生物学性状方面与根

区土壤具有显著差异，对于植物的生长发育至关重

要。另一方面，连作栽培会改变植物根系的生理状

态，进而影响根系分泌物的组成，对根际土壤环境

产生重要影响［8］。目前，关于连作栽培条件下，硅肥
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对根际微生物区系影响的研究鲜有报道。

土壤细菌在土壤环境中扮演着至关重要的作

用，作为土壤微生物组分的重要部分，负责土壤中

众多生理活动的发生［9］。土壤细菌群落提供了多种

生态系统服务，直接和间接影响土壤环境的整体功

能。许多土壤细菌产生多糖或糖蛋白，形成土壤颗

粒表面的保护层，从而起到黏结剂的作用，改善土

壤结构［10］。细菌参与氮循环和碳循环等多种生物

地球化学循环，生成大量的土壤和植物所需营养元

素。此外，细菌通过促进自然演替过程来提升土壤

质量，使得新的植物群落得以生存。土壤中的细菌

还通过酶促降解复杂有机物和土壤物质，将其转化

为营养元素，并从矿物土壤部分释放营养元素和微

量元素［11］。土壤细菌群落还可以作为土壤状况的

指示器。因此，探究硅肥介导植物-土壤生态区系-
土壤细菌群落互作对缓解连作障碍、提高作物生产

力有现实指导意义。

本研究选择了连续种植兰州百合 9年的连作地

块，设计了 2个处理（CK：未施硅，SF：硅肥处理），持

续进行了 3年连续施用硅肥的试验（兰州百合栽培

周期为 3 年），收集了 4 类土壤样品 NSB（未施硅肥

的根区土壤）、SB（施硅肥的根区土壤）、NSR（未施

硅肥的根际土壤）和 SR（施硅肥的根际土壤），测定

其土壤理化性状和细菌多样性指标，以探究在外源

硅肥施入模式下，根际土壤细菌群落重建的基本特

征及其与土壤理化性状之间的关系，为最终阐明硅

肥缓解兰州百合连作障碍的根际生物土壤生物化

学机理提供理论基础。

1 材料与方法 

1.1　研究区概况及供试材料　

试验样地为连续种植兰州百合 9 年的连作地

块。位于中国西部甘肃省定西市临洮县中铺镇蒋

家山村（35° 49′11″—35° 49′13″N，103° 53′12″—

103°53′14″E），地形属于高山坡地，平均海拔2 330 m，

气候温凉，半湿润，无霜期较短，该地区 2019、2020、

2021 年降雨量分别为 300~400、350~450、300~400 

mm，集中在 7—9月（夏秋季），且多以短历时强降水

形式出现。

供试百合种球：选用质量 17±2 g，根系健壮、无

腐烂、色白、无分头、大小均匀一致的一级商品

种球。

供试肥料：硅肥由河北廊坊五和农业科技有限

公司提供，有效成分为SiO2，含量70%±3%。

1.2　试验设计　

本试验设计 2 个处理：SF（硅肥）、CK（空白对

照）。兰州百合从母籽栽植到长成商品百合需要３

年时间，因此连续处理 3年。随机区组设计，3次重

复，小区面积为 2 m×5 m。于 2019年 4月中下旬，将

兰州百合以每株 0.30 m×0.15 m的密度（鳞茎种子重

约 17±2 g）播种，有机肥按 11 250 kg·hm-2的用量作

为基肥施入，同年 8 月将硅肥按 30 kg·hm-2的用量

沿百合种植行单侧开沟，沟距植株基部 20 cm，均匀

撒入沟内后覆土。后分别于 2020年 7月和 2021年 6

月对试验地进行施肥处理。田间管理措施均采用

旱作栽培，试验期间无人工灌溉，仅依靠自然降水。

土样采集：采集植物根际及根区土样进行测

试。共收集 4类土样，分别为NSB（对照根区土壤）、

SB（施硅肥的根区土壤）、NSR（对照根际土壤）和

SR（施硅肥的根际土壤）。土壤采样于 3 年生百合

盛花期（2021-07-24）取得。在距离植株根系 10 cm、

深度 20 cm处采集土样（土钻五点取样法）。晃动根

部，去除根部松散土壤后，使用无菌刷子从根部收

集残留土壤样本。每个小区随机选择 5 个植株采

样，土壤样品混合后过 1 mm 筛。各处理土样分别

取 10 g装入离心管，立即用液氮冷冻，置于-80 ℃冰

箱保存，用于土壤细菌群落结构的测定。剩余土样

置于阴凉处自然风干，用于土壤理化性状等指标的

测定。

1.3　测定指标与方法　

1.3.1　植株农艺性状测定　

兰州百合生长旺盛期（2019-8-29、2020-7-2），每

个小区随机选择 5株长势均匀一致的百合植株，分

别采用直尺测定株高（植物根颈至生长点）、数显电

子游标卡尺测定茎粗（植株根颈处的直径）和千分

之一电子天平测量地上（地下）部干（鲜）重。

1.3.2　植株土壤理化性质测定　

用HANNA HI8314便携式pH仪表按照V土∶V水=

1∶5测定土壤 pH值，土壤理化性状［12］（碱解氮、速效

钾、有效硅含量、速效磷和有机质）分别采用（碱解扩

散法、1.0 mol·L-1醋酸铵浸提—火焰光度法、0.025 

mol·L-1柠檬酸浸提—硅钼蓝比色法、0.5 mol·L-1碳

酸氢钠浸提—钼锑抗比色法和重铬酸钾容量法）。
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1.3.3　土壤微生物的高通量测序　

DNA 提取及 PCR 扩增在已发表的文章中有详

细描述［13］。在 PCR 扩增的过程中，细菌 16S r RNA

基 因 的 V3-V4 高 变 区 由 正 向 引 物 338-F（5'- 

ACTCCTACGGGAGGCAGCAG-3'）和 反 向 引 物

806-R（5'-GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3'）产生，

真菌扩增子由正向引物 ITS1-F（5'-CTTGGTCATT‐

TAGAGGAAGTAA-3'）和反向引物 ITS1-R（5'-TGC‐

GTTCTTCATCGATGC-3'）产生，在 Allwegene Com‐

pany（北京）的 Miseq 平台上进行深度测序。运行

后，使用 Illumina Analysis Pipeline Version2.6执行图

像分析、碱基检出和错误估计。

1.4　数据分析　

土壤微生物多样性数据于联川生物云平台

（OmicStudio）进行分析。基于OTUs水平，使用R软

件生成维恩图。使用 Mothur 软件计算 Chao1 和

Shannon指数。对每个代表性序列用 SILVA数据库

注释细菌特征序列。应用主坐标成分分析（PCoA）

检验不同采样点间细菌群落的相似性；通过 LEfSe

分析筛选差异支系。通过 RDA 冗余分析解析细菌

群落与土壤理化性状的关系，采用 STAMP 分析进

行细菌功能预测。

数据采用 SPSS 26.0 进行方差分析及 Duncan's

多重比较进行不同处理的差异显著性（P<0.05）的检

测，采用Origin 2022b进行图表绘制。

1.5　微生物测序登记号　

本部分数据提交的数据库信息为：NCBI Se‐

quence Read Archive （SRA） under the Bioproject 

2021G12lyyA001-C42。

2 结果与分析 

2.1　硅肥处理下兰州百合的植株生长状况　

与不施肥相比，施入硅肥对兰州百合生长指数

影响显著，有利于植株生长（表 1）。茎粗/株高、根冠

比（鲜重）和根冠比（干重）是以不同方式体现植株

综合性壮苗指数的指标。茎粗/株高直观反映植物

的健壮程度和生长势，其值越高则代表植株长势越

高，地下部比地上部生长好，幼苗越好，植株越健

壮；根冠比（鲜重）是植物地下部分生长量与地上部

分生长量的比值，其值越高代表植物根系越发达；

根冠比（干重）反映了植物在生长过程中将光合产

物在地下部分和地上部分进行分配的比例，其值越

高代表根部分配的越多，根系发育越好。在连续 3

年的硅肥处理中，植物壮苗指数较 CK 均有显著提

高。在百合生长的第 3年（2021年），SF处理的茎粗/

株高、根冠比（鲜重）和根冠比（干重）分别较 CK 显

著增加 8.82%，19.35% 和 3.73%。因此 SF 处理调节

了兰州百合地下部分与地上部分之间的生物量分

配，可促进地下部分生物量积累。

2.2　硅肥对百合根区土壤和根际土壤理化性状的

影响　

4 种土样间土壤理化性状差异显著，硅肥对土

壤理化性质有一定的改善效果（表 2）。对根际土壤

而言，施入硅肥以后，有效硅含量和电导率显著增

加，pH显著降低；对根区土壤而言，施入硅肥以后，

电导率显著增加；对根际与根区土壤而言，在硅肥

处理条件下，根际土壤的碱解氮、有效钾、电导率含

量较根区土壤显著增加，pH较根区土壤显著降低；

在没有施入外源硅的条件下，根际土壤的碱解氮、

有效钾较根区土壤显著增加，pH较根区土壤显著降

低。综上所述，无论施硅肥与否，根际土壤的养分

水平均高于根区土壤。

2.3　硅肥处理对百合根区土壤和根际土壤细菌群

落的影响　

2.3.1　土壤细菌α多样性和β多样性

对细菌 16SrRNA V3-V4高变区进行测序，共获

得 777 927 条高质量、无嵌合的读数（图 1）。在

NSB、SB、NSR和 SR土壤样品分别得到了 202 954、

表1 硅肥处理对兰州百合植株生长指标的影响

Table 1 Effects of silicon fertilizer treatments on 

the plant indicators of Lanzhou Lily

采样时间

2019

2020

2021

处理

CK

SF

CK

SF

CK

SF

茎粗/株高

0.23±0.01b

0.27±0.01a

0.33±0.00b

0.34±0.00a

0.34±0.01b

0.37±0.01a

根冠比（鲜重）

1.40±0.02a

1.42±0.02a

2.25±0.01b

2.35±0.01a

1.24±0.05b

1.48±0.15a

根冠比（干重）

1.14±0.01b

1.21±0.00a

3.50±0.05a

3.51±0.06a

1.34±0.10a

1.39±0.07a

注：CK为不施硅肥处理，SF为施硅肥处理；同一年份不同小写

字母代表处理间差异显著（P<0.05）。
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205 535、187 306、33 703条序列。OTU分布Venn分

析显示，NSB、SB、NSR、SR土壤样品中特有的OTU

分别为 6 097、3 959、4 537、4 408 个，共 24 154 个

OTU。其中NSB特有的OTU数最多，SR最少。

注：NSB、SB、NSR和SR土样的Chao1指数分别为4 477.48、3 732.77、3 114.50和3 612.27；NSB、SB、NSR和SR土样的Shannon指数分别为

11.85、10.86、10.59和10.80；NSB为根区对照土壤，SB为施硅肥的根区土壤，NSR为根际对照土壤，SR为施硅肥的根际土壤

图1　不同土样土壤细菌α多样性和β多样性分析

Fig.1　The bacterial diversity analysis of α and β in different soil samples

表2 硅肥处理对兰州百合土壤理化性质的影响

Table 2 Effect of silicon fertilizer treatments on soil physical and chemical properties of continuous cropping Lanzhou Lily

土样

有效硅/(mg∙kg-1)

有效磷/(mg∙kg-1)

电导率/(mS∙cm-1)

碱解氮/(mg∙kg-1)

有效钾/(mg∙kg-1)

有机质/(g∙kg-1)

pH

NSB

154.02±2.71c

55.20±3.31a

1.86±13.77c

33.60±1.48b

186.19±9.74c

48.19±0.66ab

8.64±0.02a

SB

158.69±0.43ab

54.32±2.44a

1.92±35.99b

32.84±1.04b

217.50±15.84bc

46.47±1.07b

8.61±0.02a

NSR

157.69±0.56bc

53.49±2.58a

2.16±36.74bc

38.70±1.25a

232.67±10.20ab

50.46±0.26ab

8.38±0.03b

SR

162.31±0.51a

52.40±2.52a

2.44±32.76a

39.93±0.99a

257.11±6.00a

46.64±1.30b

8.17±0.04c

注：NSB为根区对照土壤，SB为施硅肥的根区土壤，NSR为根际对照土壤，SR为施硅肥的根际土壤；同一年份不同小写字母代表处理间

差异显著（P<0.05）。
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α多样性指数基于 OTUs 评价，选取 Chao1 和

Shannon指数评价，前者表示细菌丰度，后者表示细

菌多样性。结果表明，两个指数在各土壤样品间没

有显著差异。

β多样性分析分析结果表明，4种土样分成两个

集群：SB 和 NSB 细菌群落，SR 和 NSR 细菌群落。

第一原则坐标轴（PCA1）贡献了总变异的 73.65%，

第二坐标轴（PCA2）贡献了 10.75% 的变异，解释了

84.40% 的变异。结果表明，细菌群落在 SB 和 NSB

之间具有相似性，在 SR 和 NSR 之间具有相似性。

SB、NSB、SR和NSR的土壤细菌群落结构均具有显

著差异。

2.3.2　土壤细菌的分类学分布　

通过OTU及其分类学Heatmap分析，对丰度前

7的细菌门和丰度前 30的细菌属进行聚类分析结果

表明：在门水平和种水平下，NSB 和 NSR 的土壤样

品中的细菌群落聚成一类，而 SB 处理和 NSB 的土

壤样品中的细菌群落聚成一类（图 2）。由此说明，

无论施硅肥与否根区土壤细菌群落具有相似性，而

根际土壤的细菌群落具有相似性。

土壤样品中共鉴定出 55 个细菌门，优势门（平

均 RA>5%）包括 Proteobacteria（变形菌门）、Acido‐

bacteriota（酸杆菌门）、Actinobacteriota（放线菌门）、

Gemmatimonadota（芽单胞菌门）、Planctomycetota

（浮霉菌门）、Bacteroidota（拟杆菌门）和 Chloroflexi

（绿弯菌门），分别占细菌总数的 28.41%、15.97%、

11.67%、7.68%、5.86% 和 5.79%。变形菌门在 NSR

和 SR 中相对丰度高，分别占 31.40% 和 30.88%，在

NSB 和 SB 中分别占 24.70% 和 27.75%。根区土壤

中酸杆菌门相对丰度显著高于根际土壤，根际土壤

中放线菌门、芽单胞菌门和拟杆菌门相对丰度显著

高于根区土壤。在属水平上鉴定到 949 个属，其中

优势属（平均RA>1%）共有 16个。平均RA>1%且能

被分类的属包括 MND1、RB41、Sphingomonas、Var‐

iovorax（贪噬菌属）、Gemmatimonas（芽单孢菌属）、

Haliangium（嗜盐囊菌属）和Altererythrobacter（交替

赤杆菌属），其平均相对丰度分别为 3.31%、2.55%、

1.87%、1.69%、1.14%、1.10%和 1.05%。其中，Sphin‐

gomonas在SR土样中相对丰度最高，MND1和RB41

在根区土壤（NSB和 SB）中的相对丰度均高于根际

土壤（NSR和SR），其余细菌在根际土壤中的相对丰

度均高于根区土壤。

RDA模型显示，土壤理化性质的 7个指标对微

生物群落分布的影响显著，其中 RDA1 和 RDA2 分

别解释了总变量的 79.29%和 5.89%，累计贡献率达

85.12%。在这些指标中，有机质、有效硅和 pH与细

菌的RDA相关度较其他环境因子更高，其中有机质

的箭头连线最长，它们与其他的环境因子共同影响

着土壤细菌群落结构和物种构成。它们与其他的

环境因子共同影响着土壤细菌群落分布和物种分

布。有机质（OM）与Ohtaekwangia存在较强的正相

关关系；土壤 pH 与 Pirellula 存在较强的正相关关

系；有效硅（ES）和Ramlibacter存在较强的正相关关

系；速效钾（AK）与 Ohtaekwangia 存在较强的正相

关关系；电导率（EC）和碱解氮（AN）与Streptomyces

和 Pseudoxanthomonas箭头重合，呈极显著正相关。

细菌与有机质、有效硅、速效钾、碱解氮、和EC值呈

正相关，与 pH和速效磷呈负相关。RDA表明NSB、

SB、NSR和SR土壤样品聚在一起，且分布在不同象

限，各土样间差异显著。

2.3.3　土壤细菌LEfSe分析　

LEfSe分析显示，在 硅肥处理下，根区和根际的

细菌类群变化显著（图 3）。结果表明：对于根际土

壤而言，在 NSR 和 SR 之间有 12 个不同的细菌组。

对于根区土壤，在 NSB和 SB之间有 12个不同的细

菌组。

2.3.4　土壤细菌功能的预测　

基于 STAMP 软件分析物种功能差异，开展细

菌菌群功能预测，结果显示，在根区土壤的两类土

样（SB 与 NSR）中，共有 28 个代谢存在显著差异

（图 4），而对于根际土壤，SR 土样中细菌的亚油酸

代谢显著高于 NSR；而磷酸转移酶系统显著低于

NSR。

3 讨论 

已有研究表明，连作兰州百合栽培田中施入硅

肥，可优化根区土壤微生物区系，提高土壤质量，百

合植株生长量、鳞茎产量品质均得到显著提升，因

此连作障碍得以缓解［5-7］。施用硅肥，可以促进百合

植株的生长，提升植株的壮苗指数［5］。与根区土壤

相似，硅肥处理也优化了根际土壤理化性状及土壤

细菌群落结构。β多样性分析结果（图 1）与细菌群

落组成分析结果（图 2）结果均表明，根区两个处理

的细菌群落之间具有相似性，根际土壤的两个处理

真菌群落之间具有相似性，说明根系分泌物对于细

菌群落调控的影响显著大于硅肥的调控效应。在
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农田生态系统中，根系分泌物是植物重要的次生代

谢物质，对土壤根际微生态系统的活力和功能起着

至关重要的调节作用［14］。植株根部土壤分根际土

壤与根区土壤。因此，根际土壤生态环境受到根系

分泌物的影响远大于根区土壤。该事实也合理地

解释了根际土壤与根区理化性状存在显著差异的

原因。

本研究发现，硅肥能有效改善土壤的理化性

状，提高根区土壤和根际土壤的有效硅含量和 EC

值，降低了根际土壤的 pH值。EC值是衡量土壤中

溶解盐分含量的重要指标，可以反映土壤的含盐

量［15］。EC 值主要表征土壤可溶性大量元素（N，P，

注：冗余分析中蓝色表示微生物指标，包括丰度较高的前15个细菌属（P<0.05）； 红色表示土壤理化性状指标。OTU为操作分类单元；

AN： 碱解氮；AP： 有效磷；AK： 速效钾；ES： 有效硅；OM： 有机质；EC：电导率和pH. NSB为根区对照土壤，

SB为施硅肥的根区土壤，NSR为根际对照土壤，SR为施硅肥的根际土壤

图2　硅肥处理下百合土壤细菌结构全分析

Fig.2　Overall bacterial community structures after silicon fertilizer treatments of Lanzhou Lily
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K）和微量元素。在0~3的水平，EC值的显著增加显

示土壤矿质营养水平显著提升，是土壤速效养分的

评价指标［16］。本研究结果显示，各土壤的 EC 值为

1.86~2.44，施硅肥后，根际土壤EC值增加幅度显著

高于根区土壤，前者是后者的 3.89倍；而且 SR土样

的 EC 值比 NSR 土样的 EC 值增加了 11.09%，SB 土

样的 EC 值比 NSB 土样的 EC 值增加了 2.85%。由

此显示，施用硅肥可以显著活化土壤养分，由于根

系分泌物的参与，其对根际土壤养分的提升效果显

著高于根区土壤。大量研究证明，硅肥通过活化土

壤养分，提高土壤肥力水平，是其促进植物生长的

基本作用机理［4］。已有研究对 1年生，2年生兰州百

合硅肥处理后的根区土壤理化性状的测定结果也

支持上述结论［8］。而关于根系分泌物在根际土壤表

现出的较强活化土壤养分的效应，在兰州百合栽培

中首次报道。前期研究发现，兰州百合存在多种根

系分泌物［8］。在诸多的根系分泌物中，酚酸类物质

为重要的一类。该类物质可通过还原反应、配位反

应和酸化反应来活化根际土壤中的难溶性养分，从

而促进养分的吸收和利用［17］。因此，硅肥施入所引

起的根系分泌物组分变化（如酚酸类物质），是其活

化土壤养分的基本原因。

土壤 pH 是衡量土壤酸碱度的核心指标，其直

接影响植物养分吸收、微生物活动及土壤结构，最

终决定作物生长和土壤肥力［18］。本研究发现各土

样的 pH 均大于 8。对于该情况，有两个解释：一是

该现象属于兰州地区百合种植区土壤母质为黄土，

碳酸盐含量较高，导致区域土壤整体呈强碱性；二

是试验地长期施用有机肥和化肥等造成土壤 pH偏

高。通常情况下，该 pH 条件是兰州百合适宜生长

的范围。根外施肥对兰州百合植株生长和鳞茎产

量的影响研究中测定的土壤 pH 为 8.1［19］、卢堃等［20］

在甘肃不同种植区兰州百合矿质营养元素差异分

析研究中测得永靖县的土壤 pH 为 8.47；此外，前期

研究了 0~9年的兰州百合连作土壤发现，随着连作

年限增加土壤 pH 在连作第 9 年时达到了 7.99［13］。

本研究的土壤 pH 值属于合理范围。另一方面，本

研究中的测定的土壤 pH 最高值为 8.64，据此推测，

在连作条件下，兰州百合可能受到了一定的酸度逆

境胁迫，我们发现，在根际土壤中，硅肥处理后显著

降低了土壤 pH，因此，这也是硅肥缓解连作障碍的

机制。此外，根际土壤 pH 显著低于根区土壤，其原

因可能是由于根系分泌的酚酸类物质所致。

土壤微生物对于土壤理化性状十分敏感，大量

研究证明了土壤理化性状对于细菌群落形成的重

要作用［21-24］。对于兰州百合，0~9 年的连作栽

培［13，25］、土壤化学熏蒸配施硅肥［6-7］、化肥减量配施

微生物菌剂处理［26］结果均证明了土壤理化性状对

注：NSB为根区对照土壤，SB为施硅肥的根区土壤，NSR为根际对照土壤，SR为施硅肥的根际土壤；LDA为线性判别分析得分（LDA>3）。

图3　土壤优势细菌的 LEfSe 分析

Fig.3　The LDA obtained from the LEfSe analysis shows the relative abundance of dominant bacterial 

communities in the soil of silicon fertilizer treatments in Illumina Miseq Lanzhou lily
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于土壤微生物群落重塑的重要作用。本研究 RDA

分析结果表明，土壤理化性状指标，解释了 85.12%

的细菌群落结构的变异（图2）。这表明，硅肥对于细

菌群落的调控和微生物群落的形成具有重要作用。

Lefse分析揭示了硅肥处理后不同土壤间的细

菌差异性群落（图 3）。在SR土样中，一类未能培养

的 Sphingomonas sp. 显著增加。Sphingomonas 很大

程度上是一种植物生长促进剂，在病原菌的生物控

制中很活跃［27］。Sphingomonas 在兰州百合根际土

壤中占优势，在维持土壤健康方面发挥着积极作

用，可以被认为是连作制度下土壤健康的指标［13］。

因此，施用硅肥后，Sphingomonas 在根际土壤中的

积累是硅肥应用下提高土壤健康性的重要机制。

基于 STAMP软件开展细菌菌群功能预测结果

显示，根际土壤中，施用硅肥处理后（SR土样）细菌

亚油酸代谢显著提高，而磷酸转移酶系统显著降低

（图 5）。亚油酸作为脂肪酸，可通过β-氧化分解为

乙酰辅酶A，进入三羧酸循环（TCA）和电子传递链，

为微生物生长繁殖提供能量和碳骨架。因此，亚油

酸代谢途径是微生物适应环境、获取能量及与外界

互作的重要环节［28］。因此，亚油酸代谢途径的增强

是细菌应对环境压力、优化生存策略的重要机制，

其意义涵盖能量代谢、膜稳态维持、抗逆性提升、次

级代谢调控及生态位竞争等多个层面［29-30］。另一方

面，PTS是微生物转运碳源的关键系统，不仅控制氮

代谢、调控铁、钾稳态、调节某些病原体的毒力，还

介导了营养胁迫、理化因素刺激等压力条件下的应

注：NSB为根区对照土壤，SB为施硅肥的根区土壤，NSR为根际对照土壤，SR为施硅肥的根际土壤；PTS为磷酸转移酶系统。

图4　不同处理土壤细菌功能预测

Fig.4　Bacterial functions prediction under different treatments
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激反应［31］，该代谢途径调控是微生物在复杂生态环

境中生存和竞争的重要机制［32］。PTS功能下降并非

单纯的“功能缺陷”，而是细菌在特定环境压力下的

代谢策略重塑。其意义包括代谢途径切换、应激响

应激活、毒力调控及生态位调整等［33-34］。这种适应

性变化体现了微生物通过代谢网络可塑性维持生

存的进化策略［35］。综上，硅肥处理后，所引起的细

菌亚油酸代谢降低及磷酸转移酶系统代谢的增强，

是其重塑代谢途径，以增强其应对环境压力，优化

生存策略的重要机制。另一方面，在根区（NSB 与

SB 之间）与根际土壤（NSR 与 SR 之间），分别有 28

个，2个途径产生了显著变化。由此表明，根系分泌

物在微生物代谢途径中的调控的重要意义，还需深

入研究 。

4 结论 

施用硅肥能有够有效改变土壤理化性状，提高

土壤矿质营养水平；根系分泌物对于细菌群落调控

的影响显著大于硅肥的调控效应。硅肥处理对于

根系微生物区系有重要影响，硅肥处理后特定有益

生细菌（如 Sphingomonas）的积累是其提高土壤健

康性，缓解连作障碍的重要生物学机制。
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Research on the Soil Biological Mechanism of Silicon Fertilizer 

Treatment in Alleviating Crops Consecutive 

Problems in Lanzhou Lily

Du Wenke1， Hou Lei1，2， Li Hui1， Han Jia1， Guan Fengfeng1， Yang Bo1， Yang Hongyu1， Shi Guiying1

（1.College of Horticulture， Gansu Agricultural University， Lanzhou， Gansu， 730070； 2.Water Resources Science Popu‐

larization and Promotion Center， Wuwei Municipal， Wuwei， Gansu， 733000）

Abstract：Lanzhou Lily （Lilium davidii var. unicolor） is the only sweet lily in China that can be consumed as a 

vegetable. The phenomenon of consecutive cropping is common in this crop， and there are serious problems to 

consecutive cropping. To alleviate its crops consecutive problems， this study selected a continuous cropping plot 

of Lanzhou lilies for 9 years and designed two treatments： silicon fertilizer （SF） and no silicon fertilizer （CK）. 

After 3 consecutive years of silicon fertilizer treatment， four soil samples NSB （CK treated root zone soil）， SB 

（SF treated root zone soil）， NSR （CK treated rhizosphere soil）， and SR （SF treated rhizosphere soil） were col‐

lected. The soil physical and chemical properties were determined， and the bacterial community structure was de‐

termined using second-generation sequencing technology. The results are as follows： （1） Silicon fertilizer treat‐

ment significantly changed the physical and chemical properties of the soil， and the increase in EC value in rhizo‐

sphere soil was significantly greater than that in root-zone soil （the increase values were 11.09% and 2.85%， re‐

spectively）， promoting plant growth； （2） Silicon fertilizer treatment significantly changed the structure of soil 

bacterial communities， with similarities in bacterial communities between SB and NSB soil samples， and similar‐

ities between SR and NSR. Silicon fertilizer treatment significantly increased the relative abundance of beneficial 

bacteria Sphingomonas sp. in rhizosphere soil. Based on the above analysis， the application of silicon fertilizer 

can significantly improve the mineral nutrient level of soil， promote the growth of lily plants， and alleviate crops 

consecutive problems； Silicon fertilizer significantly changes the structure of soil bacterial communities， and the 

accumulation of specific probiotic bacteria in rhizosphere soil after the application of silicon fertilizer is an impor‐

tant biological mechanism for improving soil health and alleviating crops consecutive problems.

Key words：Edible lily； crops consecutive problems； silicon fertilizer； bacterial community
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