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摘要: 【目的】明确影响玉米氮利用的关键过程和主导因素，为提高玉米植株氮肥利用效率和选育高氮吸收效

率玉米品种提供科学依据。【方法】以伟科 702 (WK702)、隆平 206 (LP206)、农华 101 (NH101)和先玉 335
(XY335) 4个玉米品种为材料，设置 0 (CK)和 220 kg/hm2 (N) 2个氮素水平，在人工气候室条件下研究不同玉

米品种氮素积累和根区土壤氮素转化过程差异。【结果】WK702和 LP206地上部氮素积累量在不同氮肥施用

水平下均高于 NH101和 XY335。CK处理下，WK702和 LP206根区土壤硝化势和反硝化能力均低于

NH101和 XY335；WK702和 LP206根区土壤中氨氧化细菌和氨氧化古菌丰度显著低于 NH101；nirK、

nirS 和 nosZ 基因丰度均为 NH101和 XY335高于 WK702和 LP206；土壤 pH和 -N含量是影响硝化和反硝

化基因丰度的主导因子。施氮处理下，WK702和 LP206根区土壤反硝化作用也低于 NH101和 XY335，但硝

化作用没有差异；WK702、LP206和 NH101根区土壤 nirK、nirS 和 nosZ 基因丰度均显著低于 XY335。
【结论】WK702和 LP206根区土壤硝化和反硝化作用损失的氮素少是其地上部氮素积累量高的主因。在高氮

吸收效率玉米选育过程中，应关注低氮条件下的土壤反硝化损失。

关键词: 玉米；根区土壤；硝化；反硝化；氮素积累

中图分类号: S513.062　　　 文献标志码: A　　　 文章编号: 1004–390X (2022) 06−1004−10

Differences in Nitrogen Accumulation and Root Zone Soil
Nitrogen Transformation in Different Maize Genotypes

DING Fenglei1，ZHANG Le1，YU Lei1，WANG Hejuan2，ZHANG Lili1，
LI Xiaoxiao1，SONG He1，DONG Zhaorong1

(1. College of Agronomy, Anhui Agricultural University, Hefei 230036, China;

2. Fengle Seed Limited Company, Hefei 230088, China)

Abstract: ［Purpose］To clarify the key processes and leading factors affecting maize nitrogen util-
ization, providing a basis for improving nitrogen use efficiency and breeding of maize varieties with
high nitrogen uptake efficiency. ［Methods］Four main maize varieties, Weike702 (WK702), Long-
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ping206  (LP206),  Nonghua101  (NH101)  and  Xianyu335  (XY335)  were  used  as  materials  under
artificial climate conditions with two nitrogen levels of 0 (CK) and 220 kg/hm2 (N), to clarify the dif-
ferences  of  nitrogen  accumulation  and  soil  nitrogen  transformation  of  different  maize  varieties.
［Results］At both nitrogen levels,  the aboveground nitrogen accumulation of  WK702 and LP206
were  higher  than  NH101  and  XY335.  In  CK  treatment,  nitrification  potential  and  denitrification
capacity  in  the  root  zone  of  WK702  and  LP206  were  lower  than  those  of  NH101  and  XY335;  the
abundance in the root zone of ammonia-oxidizing bacteria and ammonia-oxidizing archaea of WK702
and  LP206  soil  was  significantly  lower  than  that  of  NH101;  the  abundance  of nirK, nirS  and nosZ
genes were higher in NH101 and XY335 than in WK702 and LP206; the nitrification and denitrifica-
tion  gene  abundance  were  mainly  influenced  by  soil  pH and  -N content.  In  the  nitrogen   treat-
ment,  the  soil  denitrification  in  the  root  zone  of  WK702  and  LP206  was  also  lower  than  that  of
NH101 and XY335, but there was no difference in nitrification; the gene abundance of nirK, nirS and
nosZ  in  the  root  zone  of  WK702,  LP206  and  NH101  were  significantly  lower  than  that  of  XY335.
［Conclusion］The high aboveground nitrogen accumulation in WK702 and LP206 depends on the
low loss  of  nitrogen by the root  zone soil  nitrification and denitrification.  In  the future,  more atten-
tions should focus on the nitrification and denitrification losses of nitrogen under low nitrogen condi-
tions for breeding maize with high nitrogen uptake efficiency.

Keywords: maize; root zone soil; nitrification; denitrification; nitrogen accumulation
 
 

玉米是中国重要的粮食作物之一，2020年中

国玉米总产量达到 2.61亿 t，居于三大粮食首

位[1-2]。氮素是玉米生长发育所必需的大量元素，

在玉米生长发育和产量形成过程中起至关重要的

作用[3-4]。中国玉米种植的当季氮肥施用量持续增

长，从 20世纪 70年代的 90 kg/hm2 增加到 21世

纪初的 240 kg/hm2[5]。然而，中国玉米氮肥利用

效率仅为 26.1%，远低于其他国家和地区[6]。玉

米的氮肥利用效率与根系氮素吸收、植株氮素同

化和植株氮素积累分配密切相关[7]。不同玉米品

种氮素吸收受根系构型和空间分布影响，且具有

基因型差异[8-9]。米国华等[10]认为：高氮吸收玉米

品种的理想根系构型为根系下扎能力强，分布

深，根系活力强；王敬锋等[11]研究发现：高氮吸

收效率玉米品种根系总量和深层根系多于氮低效

品种，并且根系空间分布更合理。此外，玉米氮

吸收能力还受土壤氮素转化的影响，但目前关于

不同玉米品种根区氮素转化差异的研究较少。深

入研究不同玉米品种根区土壤氮素转化差异，明

确关键影响因素，对提高玉米氮肥利用效率以及

氮高效玉米品种选育具有重要意义。

土壤氮素转化主要包括硝化过程和反硝化过

程[12]。硝化过程是指 NH3 在好氧微生物的作用下

NO−
2 NO−

3
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2

氧化成 ，接着被氧化为 的过程，其中第

1步的氨氧化过程被认为是限速步骤，由氨氧化

细菌 (ammonia-oxidizing  bacteria，AOB)和氨氧

化古菌 (ammonia-oxidizing archaea，AOA)共同驱

动[13-14]。前人研究表明：不同玉米品种的硝化过程

存在一定差异[15]。SARR等[16]研究发现：植株会

通过影响 AOA和 AOB的丰度来影响硝化过程。

硝化过程不仅受品种和氨氧化微生物的影响，还

受土壤 pH[17]、速效氮[18]、有机质[19]和温度[20]等土

壤理化性质的影响。反硝化过程是指在厌氧条件

下微生物将硝酸盐或亚硝酸盐还原成 N2O、NO
和 N2 的过程，其中第 2步 还原成 NO是首次

将土壤中离子态氮转化成气态氮，该过程由 nirS
和 nirK 基因编码的亚硝酸盐还原酶催化，是反硝

化过程的限速步骤[21]；第 4步 N2O还原为 N2 的

过程由 nosZ 基因编码的氧化亚氮还原酶催化完

成。这两步是土壤氮素损失的主要过程，也是目

前人们关注的重点[22]。不同玉米品种之间反硝化

过程也存在一定差异。前人研究表明：氮低效玉

米品种 T250根际土壤 norB/C 和 nosZ 反硝化基

因表达量高于氮高效玉米品种 LO5[15]。尽管前人

比较了不同玉米品种硝化或反硝化过程之间的差

异，但由于硝化和反硝化之间相互影响，需要综

  第 6 期 丁凤磊，等：不同基因型玉米品种氮积累与根区土壤氮转化过程差异研究 1005  



合研究才能更全面地理解玉米品种氮素转化过

程，然而，目前鲜有结合 2个过程的综合研究。

玉米的氮素转化还受土壤供氮量的影响，在

不同含氮量下玉米对氮的需求存在一定差异，因

此会反向影响土壤氮素转化。本研究设置了传统

施氮处理和不施氮处理，比较不同玉米品种之间

硝化和反硝化能力的差异，分析 AOA和 AOB以

及 nirK、nirS 和 nosZ 型反硝化微生物的丰度差

异，结合玉米氮素积累的分析，明确影响玉米氮

利用的关键过程和主导因素，以期为阐明不同玉

米品种氮素转化差异特点、提高玉米氮肥利用效

率和氮高效玉米品种选育提供科学依据。 

1   材料与方法
 

1.1    试验地点

试验于 2018年 5—7月在安徽农业大学生物

科技楼人工气候室进行。试验用土壤取自安徽农

业大学农翠园 (N32°52′，E117°14′)，土壤类型为

黄褐土，基础理化性质为：全氮含量 1.26 g/kg，
全磷含量 0.48 g/kg，全钾含量 17.97 g/kg，有机

质含量 19.43 g/kg，有效磷含量 11.41 g/kg，速效

钾含量 184.61 mg/kg，pH值为 7.37。 

1.2    试验设计与样品采集

在前期 14个玉米品种筛选试验的基础上，

选取了具有代表性的 4个不同基因型玉米品种

作为试验材料，分别是：伟科 702、隆平 206、
农华 101和先玉 335。试验设置 2个氮素水平：

0 (CK)和 220 kg/hm2  (N)，每个处理 3次重复。

根箱由 PVC管制成 (直径 16 cm，高 30 cm，单

边封口)，中间用 20 μm尼龙网分成 3个隔室以

确保根系无法穿过，中间隔层土壤为根区土壤。

磷肥 (P2O5)和钾肥 (K2O)施用量分别为 44.58和

46.88 mg/kg。氮、磷和钾肥分别选用尿素、过磷

酸钙和氯化钾。肥料与土壤掺混均匀后放入根箱

内，在中间隔室播种 2粒玉米种子，到三叶期进

行间苗，每个根箱保留 1株玉米苗。人工气候室

设置为：白天温度 30 ℃，持续 16 h；夜间温度

20 ℃，持续 8 h；相对湿度为 70%。

在玉米生长第 20天，对根箱进行破坏性取

样。将玉米植株地上部分从根箱中取出，置于烘

箱中 105 ℃ 杀青 30 min，85 ℃ 烘干至恒质量，

称量并记录植株干质量。植株样品粉碎过筛，

用元素分析仪 (Elementar  Vario  Micro Cube，德

国)测定全氮含量。从中间隔层中取出土壤，去

除玉米根系后过 2 mm筛。将土壤分为两部分储

藏，一部分放在−80 ℃ 保存，用于硝化和反硝化

功能基因丰度测定；另一部分土壤样品放入 4 ℃
冰箱保存，用于室内培养试验和土壤理化性质

测定。 

1.3    土壤理化性质测定

NO−
3 -N NH+

4 -N

土壤 pH值由 pH计 (ST3100，中国 )测定，

水土体积比为 2.5∶1.0；称取鲜土 10 g，加入

1 mol/L KCl溶液 50 mL，振荡浸提 30 min，过滤

后使用化学分析仪 (Cleverchem380plus，德国)测
定土壤硝态氮 ( )和铵态氮 ( )含量；

称取鲜土 10 g， 用 0.5 mol/L K2SO4 溶液振荡浸提

30 min，过滤后采用有机碳分析仪 (Analytik Jena，
德国)测定土壤可溶性有机碳 (DOC)。 

1.4    硝化势测定

NH+

4 -N

NO−
3 -N NO−

2 -N
NO−

3 -N NO−
2 -N

采用悬浮液培养法[23]。称取鲜土 5 g置于培

养瓶中，加入硝化培养液 (含 1.5 mmol/L  、

0.3 mmol/L KH2PO4 和 0.3 mmol/L K2HPO4) 50 mL，
在恒温振荡器 (30 ℃， 180 r/min) 中振荡培养 48 h，
分别在培养后 6、12、24、36和 48 h取样，共取

样 5次。取样前摇匀，每次吸取混合液 4 mL离心

后取上清液，用化学分析仪测定 和

的含量。硝化势用单位时间内 和 的

产生量表示。 

1.5    反硝化能力测定

参照ŠIMEK等[24]的标准方法。称取 2份相当

于 10 g干土的鲜土置于培养瓶中，再均匀加入

42.9 mmol/L KNO3 培养液 5 mL，加铝盖密封；

用真空泵抽真空，再用氦气反复冲洗 3次。一组

向瓶中加入乙炔 10 mL，其 N2O气体变化率为反

硝化能力，代表单位时间内反硝化总量 (N2O+N2)
的产生率；另一组不作处理，N2O气体变化率代

表反硝化过程 N2O排放率。平衡大气压后，将培

养瓶置于恒温培养箱静置培养 48 h，期间，分别

在 24和 48 h时用注射器收集气体 5 mL，取样后

加入等量氦气平衡大气压。采用气相色谱仪 (Agi-
lent 7890A, 美国)测定 N2O含量。 

1.6    土壤微生物总 DNA提取和功能基因荧光定

量分析

称取土样 0.5 g，使用土壤 DNA提取试剂盒

(Fast DNA Spin Kit For Soil，美国)提取土壤微生

物总 DNA，提取总量约为 80 μL。AOB和 AOA
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功能基因 amoA 的丰度采用实时荧光定量 PCR系

统 (StrataGene Mx3005P，美国)测定，扩增引物

分别选择 amoA1F/amoA2R 和 Arch-amoAF/Archa-
moAR；反硝化菌功能基因 nirK、nirS和 nosZ 的

扩增引物分别选择 nirK1F/nirK5R、nirScd3aF/nir-
SR3cd 和 nosZ1F/nosZ1R。质粒和标准曲线的制

作按照王晓辉[25]的方法。
 

1.7    数据统计与分析

数据采用 SPSS 23进行方差分析和相关性分

析；采用 Heml 1.0软件制作热图；使用 Canoco
for Windows软件 (版本 4.5)进行冗余分析；采用

Microsoft Excel 2019作图。
 

2   结果与分析
 

2.1    不同品种玉米根区土壤理化性质差异

NO−
3 -N

NO−
3 -N

由表 1可知：CK处理下，WK702和 LP206
根区土壤 pH值显著低于 NH101和 XY335，XY-
335 根区土壤硝态氮 ( ) 含量为 30.40 mg/kg，
显著高于 WK702和 LP206；施氮处理下，不同

品种玉米根区土壤 pH值无显著差异，WK702根

区土壤中 含量最低，而 NH101最高；CK
和施氮处理下，不同品种玉米根区土壤可溶性有

机碳含量均无显著差异，但铵态氮含量均呈 LP-
206<WK702<XY335<NH101的规律，且 4个品

种间的差异达到显著水平。 

2.2    不同品种玉米地上部氮素积累量差异

由图 1可知：CK处理下，WK702和 LP2-
06地上部氮素积累量分别比 NH101高 24.6%和

24.4% (P<0.05)， 分别比 XY335高 21.4%和 21.2%
(P>0.05)；施氮处理下，WK702和 LP206地上部

氮素积累量均显著高于 NH101和 XY335。 

2.3    不同品种玉米根区土壤硝化势及氨氧化细菌

和古菌丰度差异

由图 2可知：CK处理下，WK702和 LP206

 

表 1   不同玉米品种根区土壤理化性质差异

Tab. 1    Differences in soil physical and chemical properties in root zone of different maize varieties
 

处理
treatments

品种
varieties pH NO−3 -N

硝态氮/(mg∙kg−1)
NH+4 -N

铵态氮/(mg∙kg−1) 可溶性有机碳/(mg∙kg−1)
dissolved organic carbon

CK

WK702 6.54±0.12 b 24.76±1.22 b 2.03±0.06 c 53.17±2.30 a

LP206 6.53±0.04 b 19.59±1.09 c 1.68±0.03 d 58.36±2.06 a

NH101 6.87±0.11 a 26.72±0.79 ab 2.77±0.01 a 55.50±2.63 a

XY335 6.98±0.01 a 30.40±1.43 a 2.27±0.04 b 57.81±2.15 a

N

WK702 5.22±0.15 a 114.90±3.27 b 3.00±0.01 c 74.99±2.56 a

LP206 5.45±0.18 a 136.62±6.71 ab 2.57±0.08 d 77.57±3.04 a

NH101 5.57±0.11 a 145.23±9.28 a 4.09±0.15 a 69.19±3.79 a

XY335 5.59±0.12 a 138.33±9.82 ab 3.70±0.11 b 72.81±1.09 a

注：CK. 对照，N. 施氮处理；不同小写字母表示不同品种间差异在0.05水平上显著。

Note: CK. control, N. nitrogen application treatment; different lowercase letters indicate significant differences among varieties at 0.05 level.
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图 1    不同品种玉米地上部氮素积累量差异

Fig. 1    Differences in aboveground nitrogen accumulation of
different maize varieties
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图 2    不同品种玉米根区土壤硝化势差异

Fig. 2    Difference of soil nitrification potential in root zone
of different maize varieties
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根区土壤硝化势均显著低于 XY335，且分别较

NH101低 35.5%和 15.6%；施氮处理下，不同品

种玉米根区土壤硝化势无显著差异。

由图 3可知：CK处理下，WK702、LP206
和 XY335根区土壤 AOA-amoA 拷贝数显著低于

NH101，而 WK702、LP206和 XY335之间无显

著差异；WK702和 LP206根区土壤中 AOB-amoA

拷贝数显著低于 NH101，XY335根区土壤 AOB-
amoA 拷贝数分别是 WK702、LP206和 NH101的

2.4倍、2.5倍和 1.5倍；施氮处理下，XY335和

WK702根区土壤 AOA-amoA 拷贝数显著高于 LP-
206和 NH101，4个品种的 AOB-amoA 拷贝数大

小依次为 XY335>LP206>NH101>WK702，且差

异达到显著水平。 

2.4    不同玉米品种根区土壤反硝化能力和反硝化

菌群丰度差异

由图 4可知：CK处理下，WK702根区土壤

反硝化能力显著低于 NH101和 XY335， 且 LP206
分别比 NH101和 XY335低 17.8%和 19.5%；施

氮处理下，WK702和 LP206根区土壤反硝化能

力均显著低于 NH101， 且分别比 XY335低 24.1%
和 29.5%。

由图 5可知：CK处理下，nirS 基因拷贝数

大小依次为 WK702<LP206<NH101<XY335，且

4个品种间差异达显著水平；WK702、LP206和

NH101根区土壤中 nirK 基因拷贝数均显著低于
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图 3    不同品种玉米根区土壤氨氧化古菌 (AOA) 和氨氧化细菌 (AOB) 丰度差异

Fig. 3    Differences in the abundance of ammonia-oxidizing archaea (AOA) and ammonia-oxdizing
bacteria (AOB) in root zone of different maize varieties
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图 4    不同玉米品种根区土壤反硝化能力差异

Fig. 4    Difference of soil denitrification ability in root zone
of different maize varieties
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图 5    不同品种玉米根区土壤 nirS、nirK和 nosZ丰度差异

Fig. 5    Differences in the abundance of nirS, nirK and nosZ in the root zone of different maize varieties
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XY335；WK702和 LP206根区土壤中 nosZ 基因

拷贝数均显著低于 NH101，且 XY335比 NH101
高 2倍；施氮处理下，WK702和 NH101根区土

壤中 nirS 基因拷贝数显著低于 LP206，且 LP206
显著低于 XY335；WK702根区土壤 nirK 基因拷

贝数显著低于其他 3个玉米品种， LP206和 NH101
显著低于 XY335；nosZ 基因拷贝数大小依次为

WK702<LP206<NH101<XY335的趋势，且 4个

品种间差异达到显著水平。 

2.5    不同玉米品种根区土壤氨氧化微生物热度

分析

由图 6a可知：不施氮条件下，AOA的 OT-
U1、OTU2和OTU17在WK702、LP206、NH101
和 XY335的根区土壤中占优势地位，占比分别

达到 64.6%、 65.8%、 66.1%和 64.6%；WK702

和 LP206根区土壤中 OTU11和 OTU19的丰度

高于 NH101和 XY335；NH101根区土壤中 OT-
U4、OTU2和 OTU13菌群占优；XY335根区土

壤中 OUT12和 OUT14丰度低于其他 3个品种。

由图 6b可知：WK702、 LP206、 NH101和 XY335
根区土壤中均以 OTU1为优势菌群，分别占总

OUT丰度的 65.7%、72.9%、67.8%和 64.1%；W-
K702根区土壤中 OTU6、OTU14、OTU16、OT-
U21、OTU22和 OTU24菌群占优势地位；LP-
206根区土壤中 OTU4、OTU6、OTU10、OTU-
16、OTU19和 OTU25的丰度低于其他 3个品

种；NH101根区土壤中 OTU25和 OTU23菌群占

优势；NH101和XY335的OTU3、OTU9、OTU15
和 OTU17菌群丰度高于WK702和 LP206。
  

2.6    不同品种玉米根区土壤 AOA和 AOB群落

与环境因子冗余分析

NH+

4 -N

NO−
3 -N

由图 7可知：对 AOA而言，二维分析解释

了 36.2%的群落环境关系累积方差，AOA群落

结构与 含量极显著负相关 (P<0.01)、与

含量显著负相关 (P<0.05)；对 AOB而言，

二维分析解释了 32.9%的群落环境关系累积方

差，AOB群落结构与根区土壤 pH值呈显著正相

关 (P<0.05)。LP206、NH101和XY335的AOA和

AOB群落结构存在显著差异。
 

2.7    不同品种玉米各因子间相关性分析

CK处理下，不同品种玉米地上部氮素积累

量与根区土壤硝化势 (r=−0.608)和反硝化能力

(r=−0.658)呈显著负相关 (P<0.05)；土壤硝化势

 

OTU1

a) b)

OTU10

OTU12

OTU13

OTU14

OTU15

OTU19

OTU2

OTU18

OTU3

OTU4

OTU5

OTU6

OTU9

OTU16

OTU7 35
30
25
20
15
11
9
7
5
3
2
1
0.5
0.2
0

73
50
40
30
20
10
5
3
2
1.5
1.2
0.8
0.5
0.2
0

OTU17

OTU8

OTU11

WK702 LP206 NH101 XY335 WK702 LP206 NH101 XY335

OTU1

OTU10

OTU19

OTU4

OTU25

OTU21

OTU22

OTU16

OTU6

OTU14

OTU24

OTU23

OTU11

OTU2

OTU5

OTU12

OTU8

OTU15

OTU17

OTU3

OTU13

OTU7

OTU9

OTU18

OTU20

 

图 6    CK 处理不同品种玉米根区土壤 AOA (a) 和 AOB (b) 热图

Fig. 6    Heat map of soil AOA (a) and AOB (b) in the root zone of different maize varieties treated with CK
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NO−
3 -N

NH+

4 -N

与 AOB-amoA 基因拷贝数 (r=0.723，P<0.01)呈
极显著正相关，反硝化作用与 nirS 基因拷贝数 (r=
0.689，P<0.05)呈显著正相关；根区土壤 pH与

AOB-amoA (r=0.837)和 nirS 基因拷贝数 (r=0.816)
呈极显著正相关 (P<0.01)，与 nirK (r=0.673)和 no-
sZ 基因拷贝数 (r=0.701)呈显著正相关 (P<0.05)；

含量与 AOB-amoA (r=0.789)、 nirS (r=0.772)
和 nosZ 基因拷贝数 (r=0.740)呈极显著正相关 (P<
0.01)，与 nirK 基因拷贝数 (r=0.678，P<0.05)呈
显著正相关； 含量与 AOA-amoA 基因拷贝

数 (r=0.901，P<0.01)呈极显著正相关。

NO−
3 -N

NH+

4 -N
NH+

4 -N

施氮处理下，不同品种玉米地上部氮素积累

量与土壤反硝化能力 (r=−0.734)和 nosZ 基因拷贝

数 (r=−0.726)呈极显著负相关 (P<0.01)；nosZ 基

因拷贝数与土壤 pH (r=0.665)、  (r=0.630)和
含 量 (r=0.612)呈 显 著 正 相 关 (P<0.05)；
含量与反硝化能力 (r=0.676，P<0.05)呈显

著正相关。 

3   讨论
 

3.1    不同品种玉米的氮素积累能力差异

前人研究发现：不同基因型玉米的氮素吸收

速率和氮素吸收能力存在一定差异[26-27]，而玉米

植株在一定时期氮素的积累量从某种意义上反映

了玉米的氮素吸收率和吸收能力。本研究中，无

论是否施氮，WK702和 LP206地上部氮素积累

量均高于 NH101和 XY335，说明 WK702和 LP-
206的氮素吸收效率高于 NH101和 XY335。玉米

的氮素积累量反映了植株对氮素的吸收和同化能

力[28]，此外，有研究指出：硝化和反硝化会显著

影响玉米根系对氮素的吸收[29]。本研究相关性分

析发现：地上部氮素积累量与根区土壤硝化和反

硝化呈显著负相关，说明不施氮处理下高氮吸收

效率品种根区土壤硝化势和反硝化能力低，土壤

氮素损失少，植株吸收的氮素多，地上部氮素积

累量高；而在施氮处理下，地上部氮素积累量仅

与根区土壤反硝化能力呈极显著负相关，推测土

壤氮素充足的情况下，氮素损失主要以反硝化为

主。因此，在高氮吸收效率品种选育过程中需重

视根区氮素的反硝化损失。 

3.2    不同品种玉米的硝化过程差异

NO−
3 -N

硝化作用是土壤氮素循环的重要组成部分，

与植物生长所需氮的有效性和氮素利用效率密切

相关[30-31]。本研究分析了不同品种玉米在不同氮

素水平下的根区土壤硝化过程差异。CK处理

下，WK702和 LP206根区土壤硝化势和 AOB丰

度均低于 NH10；施氮处理下，4个玉米品种硝

化势无显著差异。AOA和 AOB是驱动土壤硝化

作用的关键微生物[32]。前人研究发现：在许多生

态环境下，AOA数量均高于 AOB[33-34]，AOA也

在农业土壤氨氧化过程中发挥着重要作用[35]。本

研究中，CK处理各品种根区土壤中 AOA丰度均

高于 AOB，这与 AOA适宜在营养贫瘠的低氮环

境中生存的特性[36-37]相符。相关性分析发现：土壤

硝化势仅与 AOB丰度呈极显著正相关，而与 AO-
A无相关性，说明 AOB在硝化过程中的作用更

加重要。此外，AOB丰度与根区土壤 pH和

含量呈极显著正相关。在低 pH或低氮环境下，
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图 7    CK 处理不同品种玉米根区土壤 AOA (a) 和 AOB (b) 群落与环境因子的冗余分析

Fig. 7    Redundancy analysis of soil AOA (a) and AOB (b) community and environmental factors
in the root zone of different maize varieties treated with CK

  1010 云南农业大学学报 第 37 卷  



NO−
3 -N

NH+

4 -N
NH+

4 -N

NH+

4 -N

NH+

4 -N

NH+

4 -N
NH+

4 -N

NH+

4 -N

植物会产生一类抑制硝化作用的物质——生物硝

化抑制剂 [38-39]，这种物质会通过抑制 AOA和

AOB丰度达到减弱硝化作用的目的 [40]。本研究

中，WK702和 LP206根区土壤 pH和 含量

低于 NH101和 XY335，可能会诱导玉米根系分

泌某种生物硝化抑制剂，抑制 AOB丰度，这种

物质具有减少土壤氮素损失的潜力，是未来研究

的方向。不同品种玉米不仅会影响土壤氮循环微

生物丰度，还会影响微生物的群落结构[15]。热图

分析发现：CK处理下各品种玉米 AOB群落结构

差异较大，NH101和 XY335的 OTU3、OTU9、
OTU15和OTU17菌群丰度高于WK702和LP206，
推测这些菌群可能与不同品种的硝化作用差异有

关；AOB的 OUT1菌群占比最高，该菌群可能

也与硝化作用密切相关。冗余分析发现：土壤 pH
是影响 AOB群落结构的重要因素，而 AOA群落

结构与土壤 含量密切相关。本研究发现：

低氮土壤中， 含量与 AOA菌群结构呈极

显著负相关，而 AOA的结构反映了其优势种群

的相对丰度。本研究显示：低氮环境中，

含量可显著影响 AOA菌群中某种优势种群的相

对丰度，如土壤 含量从 1.68 mg/kg上升到

2.77 mg/kg时，OTU1相对丰度从 27.5%降低到

23.4%，与 VERHAMME等 [41]的研究结果类似。

值得注意的是，低氮土壤中 与 AOA丰度

呈极显著正相关，说明土壤提供了更多的 ，

为 AOA的生长提供了更多的能源和底物，促进

了AOA丰度的提高[42]。可见，低氮土壤中，

含量会改变 AOA菌群结构，也会显著提高 AOA
的丰度，进而影响根区土壤氮素的转化。 

3.3    不同品种玉米的反硝化过程差异

前人研究发现：不同玉米品种土壤反硝化过

程存在显著差异[43]。本研究 CK处理中，不同品

种玉米根区土壤反硝化能力存在一定差异，WK-
702根区土壤反硝化能力显著低于 NH101和 XY-
335，说明 WK702通过反硝化损失的土壤氮素

较 NH101和 XY335少。反硝化作用由反硝化微

生物驱动，其丰度变化会对反硝化作用产生一定

的影响[43]。CK处理下，各品种根区土壤中 nirS、
nirK 和 nosZ 基因拷贝数均表现为 WK702<LP2-
06<NH101<XY335， 且 nirS 基因拷贝数比 nirK 和

nosZ 基因低 1~2个数量级。nirS 型反硝化菌适宜

NO−
3 -N

NO−
3 -N

NO−
3 -N

生活在有机质和营养元素丰富的环境中 [44]，而

CK处理根区土壤营养贫瘠，这可能是导致 nirS
基因拷贝数低的原因。相关性分析显示：根区土

壤反硝化能力仅与 nirS 基因拷贝数呈显著正相

关，说明 nirS 型反硝化菌虽然数量少，但在反硝

化过程中起着至关重要的作用。前人研究发现：

土壤理化性质会显著影响反硝化菌丰度[45]。本研

究发现：pH和 含量显著影响 nirS、nirK 和

nosZ 基因拷贝数，且不同品种玉米根区土壤 pH
和 含量存在差异，但彭钰洁等 [46]研究表

明：在 85%常规施氮量下，玉米根系分泌物中苹

果酸水平显著上升，说明不同品种玉米根区土壤

反硝化微生物丰度出现差异可能与根系分泌的有

机酸不同有关。 作为反硝化作用的底物，

其含量也会对反硝化微生物丰度产生影响。 

4   结论

NO−
3 -N

NH+

4 -N
NO−

3 -N

CK处理下，WK702和 LP206地上部氮素积

累量高的原因在于硝化和反硝化造成的氮素损

失量少；AOB在硝化过程中发挥重要作用，其丰

度变化与根区土壤 pH和 含量有关；土壤

含量是影响 AOA群落结构的重要因素；

pH和 含量差异也是造成土壤 nirS、nirK 和

nosZ 基因拷贝数变化的主导因子。施氮处理下，

WK702和 LP206反硝化损失的氮素较少是导致

其地上部氮素积累量高的主要原因；减少氮素反

硝化损失是提高玉米氮素积累的重要途径。在未

来选育高氮吸收效率玉米品种时，要注重在低氮

条件下筛选。
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