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摘   要：【目的】探究不同浓度金霉素的添加对有机培肥土壤中参与无机磷溶解和有机磷矿

化微生物群落特征及其介导的土壤磷素转化和有效性机制的影响。【方法】选取重庆市潼南

区紫色土为基质土进行盆栽试验，外源添加有机肥(鸡粪)，设置 3 个浓度的金霉素处理：不添

加金霉素(0.0 mg/kg, No-CTC)，低浓度金霉素(0.1 mg/kg, Low-CTC)，高浓度金霉素(4.0 mg/kg, 
High-CTC)处理，在辣椒(‘辛香 8 号’)种植后第 7 天和第 30 天采集土样，利用 Real-time qPCR、

Illumina MiSeq 高通量测序技术，结合基于生物有效性磷组分(biologically based phosphorus, 
BBP)的磷分级等方法，探究不同浓度金霉素添加对无机磷溶解和有机磷矿化关键基因 (分别

为 pqqC 和 phoD 基因)细菌的群落特征及其介导的土壤磷素转化机制的影响。【结果】在第

7 天仅高浓度金霉素处理增加了土壤 Citrate-P 和 Enzyme-P 含量，相对于未添加金霉素分别

增加了 8.2%和 44.0%；高、低浓度金霉素处理在第 30 天均增加了 Enzyme-P 含量，相较于未

添加金霉素处理分别增加了 65.6%和 44.0%。金霉素抑制了土壤碱性磷酸酶 (alkaline 
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phosphatase, ALP)活性，显著影响了含 pqqC 和 phoD 基因细菌的群落结构。基于 Mantel 检验

结果表明，第 7 天 Citrate-P 与含 pqqC 基因的优势物种假单胞菌属(Pseudomonas)、地嗜皮菌

属(Geodermatophilus)和糖丝菌属(Saccharothrix)显著相关，而含 phoD 基因的优势物种慢生根

瘤菌属(Bradyrhizobium)、剑菌属(Ensifer)和斯克尔曼氏菌属(Skermanella)与 Enzyme-P 显著相

关，随着处理时间的增加，其相关性均减弱。含 pqqC 基因细菌群落的网络平均度(average 
degree)在第 7 天低浓度金霉素处理时增加，高浓度时则降低，在第 30 天高、低浓度金霉素

处理下其网络平均度均降低；然而，含 phoD 基因细菌群落的网络平均度在第 7 天随金霉素

浓度增加而减弱，而第 30 天呈相反趋势。【结论】金霉素添加通过调控含 pqqC 和 phoD 基

因细菌群落结构，以及酸、碱性磷酸酶活性，显著影响了土壤 Enzyme-P，进而影响了土壤

中磷素的形态和有效性。本研究加深了金霉素污染对土壤-植物系统中磷循环相关微生物群落

变化的认识，对抗生素施用下土壤中养分的高效利用提供科学依据。  

关键词：金霉素；有机培肥；pqqC 基因；phoD 基因；网络特征；有机磷矿化；无机磷溶解  
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Abstract: [Objective] To explore the effects of different concentrations of chlortetracycline on 
the characteristics of microbial communities involved in inorganic phosphorus (Pi) dissolution 
and organic phosphorus (Po) mineralization in the soil applied with organic fertilizer, focusing 
on soil P transformation and availability. [Methods] The purple soil collected from Tongnan 
District of Chongqing was used for a pot experiment with the addition of chicken manure as the 
organic fertilizer. Three chlortetracycline treatments (No-CTC, Low-CTC, and High-CTC) 
were designed with the addition levels of 0.0, 0.1, and 4.0 mg/kg, respectively. The soil 
samples were collected on days 7 (D7) and 30 (D30) after pepper (‘Xinxiang 8’) was planted. 
Real-time qPCR and Illumina MiSeq high-throughput sequencing were employed to analyze 
the community characteristics of the bacteria carrying the key genes (pqqC and phoD) of Pi 
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dissolution and Po mineralization, respectively. Furthermore, the sequencing results and 
biologically based P (BBP) fractionation were employed to examine the effects of CTC 
addition on soil P transformation. [Results] High-CTC increased the content of Citrate-P and 
Enzyme-P by 8.2% and 44.0%, respectively, compared with No-CTC on D7. Low-CTC and 
High-CTC increased the content of Enzyme-P by 44.0% and 65.6%, respectively, compared 
with No-CTC on D30. The addition of CTC suppressed alkaline phosphatase (ALP) activity 
and affected the community structures of pqqC and phoD-harboring bacteria in the soil. The 
Mantel test results showed that Citrate-P was significantly associated with the dominant 
pqqC-carrying taxa Pseudomonas, Geodermatophilus, and Saccharothrix on D7. The dominant 
phoD-carrying taxa Bradyrhizobium, Ensifer, and Skermanella exhibited notable correlations 
with Enzyme-P on D7, and such correlations weakened over time. The average degree of the 
community network of the bacteria carrying pqqC increased in the Low-CTC treatment and 
decreased in the High-CTC treatment on D7. The average degree of this network decreased in 
High-CTC and Low-CTC treatments on D30. The average degree of the community network of 
the bacteria carrying phoD decreased with the increase in CTC addition on D7, while this trend 
was opposite on D30. [Conclusion] The addition of CTC significantly affected soil Enzyme-P 
by regulating the community structure of pqqC- and phoD-carrying bacteria as well as acid 
phosphatase (ACP) and ALP activities, thereby affecting the P forms and availability in the 
soil. This study contributes to a deeper understanding of alterations in microbial communities 
associated with P cycling in the soil-plant system contaminated by CTC. Moreover, it lays a 
scientific foundation for enhancing nutrient utilization efficiency in the soil applied with 
antibiotics. 
Keywords: chlortetracycline; application with organic fertilizer; pqqC; phoD; network 
characteristics; organic phosphorus mineralization; inorganic phosphorus dissolution 
 
 

有机培肥是提高耕地质量的重要手段之

一。在农业生产中，有机无机肥配施可抑制土

壤中病原物的滋生，同时激活有益微生物群[1]，

促进土壤团聚体的形成[2]，并通过提升土壤有

机质含量 [3]等途径提升土壤质量、提高土壤肥

力，从而维持农业生态系统的生产力和可持续

性。因此，合理配施有机肥是降低肥料投入，

提高肥料养分利用率，促进农业可持续健康发

展的关键措施。然而，施用有机肥会直接导致

土壤中存在大量的抗生素[4]。中国位列全球抗

生素产量之首，消费占比高达全球一半，是最

大的抗生素生产国和出口国。据报道，2020 年

中国抗生素需求量为 13.8 万 t，其中兽用抗生

素使用量达 3.3 万 t[5]。Li 等[6]对北京地区畜禽

粪便中四环素类抗生素进行调查发现，土霉素、

四环素、金霉素的检出率分别为 100.0%、84.2%、

99.0%，平均含量分别为 2.1、0.4、2.5 mg/kg。
Hou 等[7]检测到天津地区施用了粪肥的农田土

壤中的金霉素含量最高达 10 967.1 μg/kg，抗生

素的残留浓度远远超过了欧盟规定的 100 μg/kg
的阈值。总体来说，这些抗生素随畜禽粪肥等

进入到土壤与河流等自然环境中，造成农田土
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壤抗生素污染积累，对生态环境和人体健康构

成了潜在的威胁。 
金霉素(chlortetracycline, CTC)作为四环素

类抗生素残留在土壤中会影响酶活性和微生物

的群落组成。刘吉强等[8]研究表明，在种植油

菜的土壤中添加四环素溶液，对土壤蛋白酶、

脲酶、过氧化氢酶的活性具有阶段性的抑制作

用。杨思德等[9]研究表明，在玉米种植体系中，

随着金霉素浓度的增加，其对土壤中碱性磷酸

酶(alkaline phosphatase, ALP)活性抑制越来越

明显。Zielezny 等[10]研究发现，金霉素在培养

基中抑制了部分土壤细菌分离株的生长。

Santás-Miguel 等[11]对金霉素在土壤细菌群落的

毒性进行了 42 d 的研究发现，金霉素对细菌群

落的生长有负效应，这种效应随培养时间的延

长而减弱。Fang 等[12]研究了金霉素对土壤微生

物群落的影响，结果发现 5 个潜在优势的金霉

素耐药菌属：芽孢杆菌属(Bacillus)、放线杆菌

属(Actinobacillus)、假单胞菌属(Pseudomonas)、
分 枝 杆 菌 属 (Mycobacterium) 、 棒 杆 菌 属

(Corynebacterium)，这 5 个菌属的丰度随金霉素

浓度增加而增加。然而 Song 等[13]发现，金霉素

诱导了潮土中原生生物：链霉菌属(Streptomyces)、
Pseudomonas、Bacillus、红球菌属(Rhodococcus)、
类芽孢杆菌属 (Paenibacillus)产生耐药性。总

之，土壤中金霉素的存在抑制了酶活性，影响

了土壤中微生物的群落结构以及特殊菌群的功

能。土壤 C:N:P 是驱动微生物群落组成和限制

生物地球化学循环的一个重要因素，目前关于

金霉素与最重要的能量(C)和养分(N、P)循环相

关的特定微生物类群的活性，以及微生物群落

结构方面的信息比较匮乏，所以金霉素如何影

响土壤中养分循环的微生物种群，并最终影响

土壤 C:N:P 是至关重要的[14-15]，而且金霉素随

着时间的变化特性仍需要进一步探究，因此，

探究金霉素添加随着时间对土壤养分循环有关

的特定微生物组成及结构的影响，对于发挥土

壤功能具有重要意义。 
微生物能通过溶解无机磷和矿化有机磷过

程获取磷[16]，土壤中磷素溶解以及矿化过程对

微生物群落在驱动土壤磷素转化和调节磷素有

效性方面发挥着至关重要的作用。此前，pqq 和

pho 基因分别被确定为磷素溶解菌和磷素矿化

菌的潜在生物学指标，土壤 pqqC 基因被普遍用

作无机溶磷菌的有效标记基因，它有助于葡萄糖

酸的产生，对于土壤无机磷溶解起着至关重要的

作用[17]。Hu 等[18]研究发现，pqqC 基因丰度与土

壤中磷酸酶活性、玉米植株吸磷量和产量具有显

著相关性，表明 pqqC 基因与土壤磷素的转化和

吸收密切相关。有机磷矿化过程主要由含编码碱

性磷酸酶基因(phoD)的微生物介导，研究发现在

水稻体系中参与有机磷矿化过程的含功能基因

phoD 细菌的丰度和群落组成会直接影响土壤中

的磷酸酶活性，进而影响土壤中磷的有效性[19]。

因此，pqqC 和 phoD 基因对于土壤磷循环具有

重要意义，此外，目前金霉素对土壤磷循环相

关的微生物类群的研究较少，对磷循环功能基

因及磷循环功能微生物的影响机制暂不明确，

因此探究金霉素施用如何对与磷循环有关的

pqqC 和 phoD 基因微生物群落产生影响的机理

非常关键。 
在本研究中，主要关注了金霉素对土壤中磷

循环相关的微生物类群的影响，在有机培肥条件

下研究低浓度金霉素和高浓度金霉素添加对作

物生长、土壤性质、磷素形态的影响，并分析不

同浓度、不同时期金霉素对土壤无机磷溶解功能

微生物(pqqC)和有机磷矿化功能微生物(phoD)
群落特征变化的影响，本研究有助于更加深入地

理解金霉素对磷相关细菌群落生长情况的影响，

这对于研究金霉素对土壤养分循环的影响具有
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重要意义，为抗生素施用下土壤中养分的高效利

用提供科学依据。 

1  材料与方法 
1.1  试验地概况 

盆栽试验于 2023 年 4−8 月在西南大学国家

紫色土肥力与肥料效益监测基地温室大棚进行

(29°48′45″N, 106°24′31″E)。选取重庆市潼南区

紫色土，研磨风干过 5 mm 筛备用。土壤基本理

化性质：pH 7.8，土壤有机碳(soil organic carbon, 

SOC) 3.8 g/kg，速效磷(available phosphorus, AP) 

15.1 mg/kg，全氮(total nitrogen, TN) 1.2 g/kg。鸡

粪有机肥过 5 mm 筛，底肥为尿素(含 N 46%)，

供试磷、钾肥分别为过磷酸钙(含 P2O5 12%)和硫

酸钾(含 K2O 50%)。 

1.2  试验设计 
抗 生 素 选 取 四 环 素 类 抗 生 素 金 霉 素

(chlortetracycline, CTC)，购自 Sigma-Aldrich 公

司。试验设计 3 个金霉素浓度水平，浓度分别设

置为不添加金霉素(No-CTC：0.0 mg/kg)、低浓

度金霉素(Low-CTC：0.1 mg/kg)、高浓度金霉素

(High-CTC：4.0 mg/kg)，供试作物为辣椒(品种

为‘辛香 8 号’)，育苗后待辣椒长至 6 叶期进行移

栽，挑选长势均匀的辣椒幼苗，辣椒根系去除基

质，蒸馏水清洗后移栽于盆钵。 
试验采用塑料盆钵，内径 22 cm，每盆装土

4 kg。配制不同浓度金霉素标液，将风干土平铺

于塑料布上，用喷雾器喷洒不同浓度的金霉素标

液，同时不断翻搅，使土壤与金霉素充分混匀。

加蒸馏水调节处理后的土壤含水量，水的质量分

数为 65%，随后装入培养盆中。选择生长状况

相同的辣椒幼苗进行移栽，每盆 3 株，每个处理

4 个重复，共计 12 盆。作物生长期间定期浇水，

使土壤田间持水量保持在 65%左右。 

1.3  土壤样品采集及分析 
盆栽试验开始后在第 7 天采集土壤样品，第

30 天采集土壤样品、植株样品。用 20 mm 孔径

土钻采集盆栽中的土样，将同一个盆栽中采集到

的土壤充分混匀即为一个样本，部分土样置于通

风处风干，磨碎，过筛用于后续理化测定，部分

土样放−20 ℃保存。 

1.4  土壤理化因子及磷酸酶测定 
土壤 pH 值采用酸度计法测定，水土比为

2.5:1；土壤有机质采用重铬酸钾容重法测定；土

壤速效磷采用钼锑抗比色法测定；土壤全氮采用

凯氏定氮法测定[20]。土壤磷素分级采用结合基

于生物有效性磷组分的磷分级方法(biologically 
based phosphorus, BBP)[21]。有 4 种不同的磷形

态，分别为 CaCl2-P (氯化钙提取态磷)模拟自由

扩散和根基截留的磷；Citrate-P (柠檬酸提取磷)
模拟可被有机酸活化和无机酸弱结合的无机磷

(包括 Ca-P、Al-P 和 Fe-P)；Enzyme-P (酶提取态

磷)模拟酶矿化的有机磷；HCl-P (盐酸提取态磷)
模拟难利用磷库。土壤酸性磷酸酶和碱性磷酸酶

分别参照土壤酸性磷酸酶(S-ACP)试剂盒及土壤

碱性磷酸酶(S-AKP/ALP)测试盒说明书测定(苏
州梦犀生物医药科技有限公司)。 

1.5  土壤总 DNA 提取 
参照 FastDNA SPIN Kit for Soil (MP Bio 公

司)说明书提取土壤总 DNA，然后取适量样品

进行检测，进行琼脂糖凝胶电泳以检验 DNA 提

取质量。使用 NanoDrop 2000 核酸检测仪

(NanoDrop Technologies 公司)测定所提 DNA 样

品浓度及纯度。 

1.6  pqqC 与 phoD 功能基因实时荧光定量 
采用 Real-time qPCR 法检测样本中 pqqC 与

phoD 基因的绝对含量。使用引物 ApqqCF 
(5′-AACCGCTTCTACTACCAG-3′)和 ARpqqCR 
(5′-GCGAACAGCTCGGTCAG-3′)[22]扩增 pqqC
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基因，扩增片段大小为 306 bp。PCR 反应体系 
(20 μL)：2×ChamQ SYBR Color qPCR Master 
Mix 10 μL (南京诺唯赞生物科技股份有限公

司)，正、反向引物(5 μmol/L)各 0.8 μL，50×ROX 
Reference Dye Ⅱ 0.4 μL，DNA 2 μL，灭菌水

(ddH2O) 6 μL。PCR 反应条件：95 ℃ 3 min；95 ℃   
5 s，58 ℃ 30 s，72 ℃ 1 min，共 40 个循环。使

用引物 ALPs-F730 (5′-CAGTGGGACGACCAC 
GAGGT-3′)和 ALPs-1101 (5′-GAGGCCGATCGG 
CATGTCG-3′)扩增[23] phoD 基因，扩增片段大小

为 371 bp。PCR 反应体系(20 μL)：2×ChamQ 
SYBR Color qPCR Master Mix (南京诺唯赞生物

科技股份有限公司 ) 10 μL，正、反向引物      
(5 μmol/L)各 0.8 μL，50×ROX Reference Dye Ⅱ 
0.4 μL，DNA 2 μL，灭菌水(ddH2O) 6 μL。PCR
反应条件：95 ℃ 3 min；95 ℃ 5 s，58 ℃ 30 s，
72 ℃ 1 min，共 40 个循环。 

1.7  土壤含 pqqC 与含 phoD 功能基因细菌

群落 Illumina MiSeq 测序 
使用 1%琼脂糖凝胶回收 PCR 产物，随后采

用 DNA 凝胶提取试剂盒(Axygen Biosciences 公

司)进行纯化，以 Tris-HCl 缓冲液洗脱，最后以

2%琼脂糖电泳检测。使用 Illumina MiSeq 平台

进行高通量测序，Illumina 测序得到的原始测序

序列使用 fastp (v0.19.6)软件根据测序质量对双

端 reads 进行质控和过滤质控，同时根据双端

reads 之间的 overlap 关系使用 FLASH (v1.2.7)软
件进行拼接，获得质控拼接之后的优化数据。然

后使用序列降噪方法(DADA2/Deblur 等)处理优

化数据，获得扩增子序列变体(amplicon sequence 
variant, ASV)代表序列和丰度信息。采用 RDP 
classifier 贝叶斯算法对 ASV 代表序列进行分类

学分析，获得 ASV 在分类水平的注释信息，原

始 数 据 提 交 到 NCBI 数 据 库 ， 序 列 号 为

PRJNA1104379。 

1.8  数据分析 
数据统计使用 Excel 2016 进行，土壤理化等

数据 Spearman 相关性分析、多因素方差分析、

显著性检验基于 SPSS (v20)分析软件和 R 

(v4.1.1)分析软件。细菌群落的 α 多样性基于

ASV 丰度矩阵计算细菌群落的香农指数。细菌

群落结构基于 Bray-Curtis 在 ASV 水平上进行主

坐标分析(principal coordinate analysis, PCoA)。 

用相对丰度>0.01%的 ASV 构建网络，并通

过 SparCC 相关矩阵计算相关系数；对相关数据

进行过滤，将相关阈值为 0.8 且 P<0.05 数据进

行网络构建，之后通过 Gephi 软件可视化，进而

计算网络拓扑性质，包括节点数、连接数、节点

度、网络密度、聚类系数等。其中网络中节点的

大小与节点度成比例呈现，将网络节点排序前

10 的微生物类群作为关键类群。将细菌属水平

上相对丰度排名前 10 的物种定义为优势类群。 

2  结果与分析 
2.1  金霉素对土壤理化性状的影响 

同一时期内不同浓度的金霉素添加对土壤

pH 值无显著影响(图 1A)。土壤全氮含量仅在第

30 天时 High-CTC 显著高于 No-CTC 和 Low-CTC

处理，相较于 No-CTC 和 Low-CTC 处理均增加

了 20.3% (图 1B)。在第 7 天 High-CTC 的土壤速

效磷含量相较于 No-CTC 增加了 16.6%，而在第

30 天 High-CTC 的土壤速效磷含量相较于

No-CTC 增加了 26.6%，在两个采样时期 No-CTC

处理速效磷含量均最低，表明金霉素添加增加了

土壤 AP 含量(图 1C)。土壤有机碳含量在第 7 天

金霉素处理有增加趋势，第 30 天 High-CTC 处

理相较于 Low-CTC 增加了 16.1% (图 1D)。 

2.2  金霉素对土壤磷素形态的影响 
四 种 形 态 磷 素 组 分 含 量 由 高 到 低 为
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Citrate-P、HCl-P、Enzyme-P、CaCl2-P。其中

Citrate-P 为活性无机磷，含量较高，HCl-P 为难

溶磷组分，Enzyme-P为活性有机磷组分，CaCl2-P

为土壤中水溶性磷组分，与其他组分相比含量较

低。从采样时期上看，CaCl2-P、Citrate-P 和

Enzyme-P 这 3 种磷素组分随采样时期增加含量

显著降低，而 HCl-P 含量在第 7 天不受金霉素添

加影响，在第 30 天 High-CTC 处理较 No-CTC

降低了 30.0% (图 2)。其中 CaCl2-P 含量在第 7

天不受金霉素处理影响，第 30 天仅 Low-CTC

处理的 CaCl2-P 含量较 No-CTC 增加了 44.8%，

而 High-CTC 处理较 No-CTC 和 Low-CTC 处理

变化不显著；Citrate-P 含量在第 7 天 High-CTC

处理中显著高于 No-CTC 和 Low-CTC 处理，其

含量分别增加了 8.2%和 7.6%。第 30 天金霉素

添加对 Citrate-P 含量无显著影响；在第 7 天

High-CTC 的 Enzyme-P 含量相对于 No-CTC 增

加了 44.0%，第 30 天 Low-CTC 和 High-CTC 的

Enzyme-P 含量较 No-CTC 分别增加了 44.0%  

和 65.6%。 
 

 
 

图 1  金霉素添加对土壤基础理化性质的影响    
Figure 1  Effect of different periods of growth and CTC concentration on soil basic physical and chemical 
properties soil. A: pH. B: Total nitrogen. C: Available phosphorus. D: Organic carbon. Different capital letters 
(A, B) indicate the significant difference among the different sampling time, different lowercase letters (a, b, 
ab) above bars indicate the significant difference among the different concentrations of antibiotics at the same 
sampling time (P<0.05). 
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图 2  金霉素添加对土壤不同磷素形态的影响    
Figure 2  Effect of different periods of growth and CTC concentration on different phosphorus forms in soil. 
A: CaCl2-P. B: Citrate-P. C: Enzyme-P. D: HCl-P. Different capital letters (A, B) indicate the significant 
difference among the different sampling time, different lowercase letters (a, b, ab) above bars indicate the 
significant difference among the different concentrations of antibiotics at the same sampling time (P<0.05). 
 
 

2.3  金霉素对土壤碱性磷酸酶和酸性磷酸

酶活性的影响 
金霉素处理对碱性磷酸酶的影响大于酸性

磷酸酶(图 3)，在第 7 天 Low-CTC 和 High-CTC
处理中碱性磷酸酶活性均显著低于 No-CTC，分

别降低了 35.0%、16.3%。在第 30 天 Low-CTC
和 High-CTC 的碱性磷酸酶活性较 No-CTC 分 
别降低了 14.6%、20.6%。酸性磷酸酶活性在   
第 7 天 Low-CTC 处理显著低于 No-CTC，降低

了 37.5%，第 30 天金霉素处理对酸性磷酸酶活

性影响不大。 

2.4  金霉素对含 pqqC 和 phoD 细菌丰度和

群落特征的影响 
2.4.1  金霉素对 pqqC 和 phoD 基因拷贝数、α
多样性的影响分析 

Low-CTC 和 High-CTC 处理在第 7 天或第

30 天对 pqqC 基因拷贝数、phoD 基因拷贝数影

响均不显著(图 4A、4B)。 
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图 3  金霉素添加对土壤磷酸酶活性的影响    
Figure 3  Effect of different periods of growth and CTC concentration on phosphatase. A: Acid phosphatase 
(ACP) activity. B: ALP activity. Different capital letters indicate the significant difference among the different 
sampling time, different lowercase letters above bars indicate the significant difference among the different 
concentrations of antibiotics at the same sampling time (P<0.05). 
 
 

 
 

图 4  不同采样时期金霉素添加对 pqqC (A)和 phoD (B)基因拷贝数及香农指数(C、D)的影响 
Figure 4  Effect of different periods of growth and CTC concentration on pqqC (A) and phoD (B) gene copy 
numbers, and Shannon index (C, D). Different capital letters indicate the significant difference among the 
different sampling time, different lowercase letters above bars indicate the significant difference among the 
different concentrations of antibiotics at the same sampling time (P<0.05). 
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用香农指数表征含pqqC和phoD基因细菌群

落 α 多样性(图 4C、4D)。Low-CTC 和 High-CTC
添加在第 7 天和第 30 天对含 pqqC 和 phoD 基因

细菌群落 α 多样性影响均不显著。 
2.4.2  金霉素对土壤中含 pqqC 和 phoD 基因细

菌群落结构的影响分析 
基于 Bray-Curtis 距离进行主坐标分析，结果发

现金霉素处理在两个采样时期显著影响含 pqqC 细

菌群落结构(Adonis: R2=0.34, P<0.01)。No-CTC 处

理第 7 天与第 30 天明显聚类，High-CTC 处理在第

7 天与第 30 天分别聚类，Low-CTC 处理在第 7 天

或第 30 天均介于 No-CTC 和 High-CTC 处理之间，

无明显聚类(图 5A)。 
金霉素处理在两个采样时期显著影响含

phoD 细菌群落结构(Adonis: R2=0.46, P<0.01)。
No-CTC 处理在第 7 天或第 30 天沿 PC2 轴明显聚

类，High-CTC 处理在第 7 天与第 30 天分别聚类，

Low-CTC 处理在第 7 天或第 30 天均沿 PC2 轴介

于 No-CTC 和 High-CTC 处理之间(图 5B)。 
2.4.3  金霉素对土壤中含 pqqC 和 phoD 基因细

菌群落组成、网络互作特征的影响分析 
在属水平(图 6A)，假单胞菌属(Pseudomonas)、

红 色 杆 形 菌 属 (Rubrobacter) 、 小 单 孢 菌 属

(Micromonospora)、地嗜皮菌属(Geodermatophilus)、
食烷菌属(Alcanivorax)、分枝杆菌属(Mycobacterium)、
假桃红杆菌属(Pseudopuniceibacterium)、假诺卡

氏菌属(Pseudonocardia)、根瘤杆菌属(Rhizobacter)、
中华根瘤菌属(Sinorhizobium)是金霉素处理中含

pqqC 细菌的优势细菌类群。其中 Pseudomonas

属在第 7 天随金霉素浓度增加相对丰度增加

(P<0.05)，而 Geodermatophilus 属、Pseudonocardia

属在 Low-CTC 以及 High-CTC 处理的相对丰度

受到显著抑制(P<0.05)。 
在 属 水 平 ( 图 6 B ) ， 慢 生 根 瘤 菌 属

(Bradyrhizobium)、Sinorhizobium、剑菌属(Ensifer)、

中慢生根瘤菌属(Mesorhizobium)、假双斧状菌属

(Pseudolabrys)、红游动菌属(Rhodoplanes)、张成

刚菌属(Chenggangzhangella)、Pseudomonas、斯

克尔曼氏菌属(Skermanella)是金霉素处理中含

phoD 细菌的优势属。其中 Ensifer 属在第 7 天随

金霉素浓度增加相对丰度增加 (P<0.05)，而

Bradyrhizobium 属变化趋势与之相反，在 Low-CTC

和 High-CTC 处理中受到显著抑制(P<0.05)。第 
 

 
 

 
图 5  金霉素添加在不同采样时期的主成分分析 
Figure 5  PCoA analysis of pqqC and phoD harboring bacterial communities of different periods of growth 
and CTC concentration. A: pqqC. B: phoD. 
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30 天金霉素处理对 Pseudolabrys、Sinorhizobium 和

Pseudomonas 属影响显著(P<0.05)，其中Pseudolabrys
属在 Low-CTC 处理丰度最高；Sinorhizobium 属在

No-CTC 处理丰度最高，在 Low-CTC 处理丰度最

低；Pseudomonas 属在 No-CTC 处理丰度显著高于

Low-CTC 和 High- CTC 处理。 
网络拓扑参数显示，Low-CTC 和 High-CTC

处理在第 7 天和第 30 天均降低了含 pqqC 基因

细菌群落的网络复杂度，具体表现为第 7 天

No-CTC、Low-CTC、High-CTC 处理平均度

(average degree)分别为 1.421、1.436、1.280，
High-CTC 处理网络复杂度最低(图 7A−7C)。第

30 天 No-CTC、Low-CTC、High-CTC 处理平均

度分别为 1.917、1.450、1.615，Low-CTC 网络

复杂度最低(图 7D−7F)。 
金霉素影响了含 phoD 细菌群落的网络互

作，网络拓扑参数显示，Low-CTC 和 High-CTC
处理在第 7 天均降低了含 phoD 基因细菌群落的

网络复杂度。具体表现为第 7 天随金霉素浓度增

加网络平均度降低：No-CTC (3.656)>Low-CTC 
(3.457)>High-CTC (3.054) (图 7G−7I)。第 30 天

含 phoD 细菌群落的网络的复杂度在 High-CTC

处理最高，Low-CTC 处理最低，具体表现为平均

度：High-CTC (3.011)>No-CTC (2.844)>Low-CTC 
(2.676)(图 7J−7L)。 
2.4.4  含 pqqC 及 phoD 基因细菌群落优势物种

与不同形态磷的相关性分析 
将相对丰度前十的菌属定为优势物种，由于

Citrate-P 是可以被有机酸活化或结合的无机磷，

可以与 pqqC (无机磷溶解微生物)关联，Enzyme-P
是模拟酶矿化的有机磷，这可以与 phoD (有机磷

矿化微生物)关联，所以分别选择 Enzyme-P 与

Citrate-P 结合速效磷(AP)含量与含 pqqC 及 phoD

基因细菌群落的优势物种进行蒙特检验。结果发

现，对于含 pqqC 基因的细菌，第 7 天 Citrate-P
与 Pseudomonas、地嗜皮菌属(Geodermatophilus)、
糖 丝 菌 属 (Saccharothrix) 显 著 相 关 ， AP 与

Geodermatophilus 极显著相关；第 30 天无菌属与

Citrate-P 有显著相关性，Geodermatophilus 与 AP
有显著相关性。含 phoD 基因的优势菌属中，第 7
天 Enzyme-P 与 Bradyrhizobium 、 Ensifer 、

Skermanella 显著相关，且均属于变形菌门，而 AP
无菌属与其有显著相关性；而第 30 天无菌属与

Enzyme-P 和 AP 有显著相关性(图 8)。 
 

 
 

图 6  金霉素添加对含 pqqC 和 phoD 细菌属水平群落组成分析(相对丰度>0.01) 
Figure 6  Effect of different periods of growth and CTC concentration of the pqqC and phoD harboring 
bacterial community composition on genus level (relative abundance>0.01). A: pqqC. B: phoD. 
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图 7  金霉素添加在不同时期对含 pqqC 基因和 phoD 基因细菌群落的网络互作关系    
Figure 7  Microbial interaction network of pqqC-harboring and phoD-harboring bacterial community under 
different periods of growth and CTC concentration. The network of pqqC-harboring bacterial of No-CTC (A), 
Low-CTC (B), High-CTC (C) on D7. The network of pqqC-harboring bacterial of No-CTC (D), Low-CTC (E), 
High-CTC (F) on D30. The network of phoD-harboring bacterial of No-CTC (G), Low-CTC (H), High-CTC (I) 
on D7. The network of phoD-harboring bacterial of No-CTC (J), Low-CTC (K), High-CTC (L) on D30. 
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图 8  不同时期金霉素添加条件下不同磷形态、速效磷含量与含 pqqC 和 phoD 细菌优势属(相对丰度前

10)之间的蒙特检验 
Figure 8  Mantel test between different phosphorus forms, available phosphorus content and pqqC and phoD 
bacteria dominant genera (relative abundance top 10) under different periods of CTC addition conditions. A: 
The Mantel test of pqqC-harboring bacterial on D7. B: The Mantel test of pqqC-harboring bacterial on D30. C: 
The Mantel test of phoD-harboring bacterial on D7. D: The Mantel test of phoD-harboring bacterial on D30. 
 

3  讨论 
3.1  金霉素的添加对有机培肥土壤中磷的

形态和有效性的影响 

本研究中难利用 HCl-P 组分受金霉素添加

影响较小，而金霉素添加后期土壤活性有机磷

(Enzyme-P)含量增加，这可能是随着金霉素浓度

的添加，抑制了碱性磷酸酶活性有关。碱性磷酸

酶活性(ALP)在不同采样时期受金霉素添加影响 

活性降低，从而影响有机磷的转化，因此 

Enzyme-P 含量在磷酸酶活性较低的处理中累

积。Liu 等[24]报道了不同浓度(1−300 mg/kg)金霉素

对磷酸酶活性有抑制作用，抑制率高达 30%；李

梦云[25]报道了随着金霉素浓度(0.1−40 mg/L)及
作用时间(0−96 h)的增加，碱性磷酸酶活性逐渐

降低，这均与本研究结果相似。本研究的结果还

发现，金霉素的添加抑制了 ALP 活性，但土壤

中 AP 含量增加，这与之前的研究发现 AP 的含
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量在添加四环素后显著降低相反[26]。对水稻体

系以及冬小麦-夏玉米轮作体系下的研究中均发

现，土壤中的 AP 含量与 ALP 活性呈显著正相

关[27-28]，表明土壤中除了 ALP 之外，可能还有

其他因素的影响使得 AP 含量不降反升，比如有

机肥的施用、作物类型、土壤类型等，综合影响

土壤中的 AP 含量。另外，研究发现在施用金霉

素第 7 天后对酸性磷酸酶 (acid phosphatase, 
ACP)活性有显著抑制作用，然而在施用金霉素

第 30 天后对酸性磷酸酶活性并无显著影响，表

明随着时间的延长，金霉素的添加对土壤中酶活

性的影响减弱，这与曾悦等[29]发现抗生素在土壤

中的存留时间越长对土壤微生物的影响越弱相

似，可能是由于随着时间的增加，一些降解金霉

素的细菌在长期暴露于金霉素的选择性压力下

被诱导和增殖[30]，导致金霉素在土壤中发生了降解，

并且土壤微生物对金霉素产生了适应和抗性[31-33]，

使得对酸性磷酸酶(ACP)活性抑制作用减小。 

3.2  金霉素添加对有机培肥土壤磷循环微

生物群落特征及土壤磷素转化和有效性的

影响 
土壤中磷的有效性是制约作物高产的关键

因素之一[34]，而有机肥的施用提高了土壤中参

与磷循环的微生物的活性和丰度，可以重塑参与

磷循环细菌群落的结构，从而加快土壤中磷循

环、增加磷有效性[35]。同时，有机肥的施用也

带来了另一个问题，即抗生素污染。前人研究发

现向土壤中添加土霉素(160 μg/kg)对 phoD 基因

丰度无显著影响，与之前的研究发现四环素  
(50 mg/kg)胁迫降低了与细菌有关的磷功能基因

的丰度不同，我们的研究发现在不同浓度金霉素

处理下，不同采样时期对含 pqqC、phoD 基因

细菌的拷贝数和群落的 α 多样性无显著影响，

这与研究发现添加四环素对大豆植株根际细菌

群落的 α 多样性(Shannon 指数和 Chao1 指数) 

无显著影响一致[15,36]，可能是因为与磷循环相关

的微生物丰度对该浓度金霉素添加并不敏感。 
添加抗生素会影响土壤中磷循环有关微生

物的网络特征。我们的研究表明，添加金霉素后

含 pqqC 基因细菌的网络复杂度(average degree)

整体降低，模块化(modularity)程度增加；而含

phoD 基因细菌的网络复杂度在第 7 天降低，这

与 Qiu 等[37]在水稻土中添加阿维菌素使得土壤

中细菌和真菌的群落复杂性显著下降一致，说明

金霉素添加以后可能会导致土壤中与磷循环有

关的微生物复杂度降低，这与前人研究发现添加

四环素(25 mg/kg)导致细菌网络更加松散，生态

系统稳定性降低 [38]一致。我们的研究发现含

phoD 基因细菌的网络互作比 pqqC 基因细菌的

网络互作更强烈(图 7)，phoD 微生物群落之间的

合作与联系更强烈，微生物群落更复杂与稳定，

这说明可能含 phoD 基因细菌对于金霉素的适应

性强于含 pqqC 基因细菌[39]。Geodermatophilus

和 Ensifer 分别为本研究中含 pqqC 和 phoD 基因

细菌群落的关键类群，分别属于放线菌门和变形

菌门，这与之前的研究一致[40-41]，它们可以通过

有机酸和酸化根茎层或者产生酸性或碱性磷酸

酶实现对磷酸盐矿物的溶解实现磷的溶解，在土

壤磷循环中起着重要作用[42]。 

在有机培肥的辣椒体系中，添加金霉素影响

了土壤中磷转化过程(图 9)。结果表明，在金霉

素处理下，含 pqqC 以及 phoD 基因的微生物网

络复杂度以及优势物种的群落结构随着时间的

增加发生了相应的改变，进而影响了土壤的磷酸

酶活性，改变了土壤中的磷素形态及有效性。本

研究聚焦于金霉素对土壤中磷素养分及其特定

微生物类群的影响，为金霉素添加对磷循环微生

物及其介导的磷素转化和有效性的影响提供了

科学依据。 
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图 9  金霉素添加对土壤中与磷循环有关基因微生物以及土壤磷素影响过程模式图 
Figure 9  Model diagram of the effect of CTC on soil microorganisms related to P cycle and soil P 
transformation. 

 

4  结论 
添加金霉素显著增加了有机培肥土壤中AP、

Enzyme-P 含量，而 CaCl2-P、Citrate-P 和 Enzyme-P
浓度在采样时期第 30 天显著低于第 7 天。两个

采样时期中，金霉素添加显著降低了土壤酸、碱

性磷酸酶活性。高浓度或低浓度金霉素处理在第 
7 天或第 30 天的采样时期均不影响 pqqC、phoD

基因拷贝数，影响了含 pqqC、phoD 基因细菌的

群落结构。金霉素添加影响了土壤中含 pqqC、

phoD 基因细菌的网络互作，其中，含 pqqC 基

因细菌的网络互作强度小于含 phoD 基因细菌；

Geodermatophilus、Ensifer 分别是含 pqqC 和含

phoD 基因细菌群落关键类群，与土壤无机磷的

溶解和有机磷的矿化密切相关。金霉素添加后， 
主要影响了含 phoD 基因细菌群落结构和网络特
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性，从而抑制了 ALP 活性，进而影响对土壤中

难溶性有机磷(Enzyme-P)的矿化。目前基于抗生

素添加对磷循环研究结果较少，因此，探究金霉

素对土壤磷循环微生物介导的磷素转化机制和

有效性的影响，对合理利用抗生素、提高土壤中

养分的利用效率及提高土壤质量、保持土壤健康

具有重要意义。 
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