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摘 要 为探讨有机肥替代部分化肥在短期内对土壤肥力和真菌群落特征的影响,以青藏高原温室土壤为

研究对象,设置3种施肥处理:常规施加化肥1500kg/hm2(XN001)、50%常规化肥量+有机肥45000
kg/hm2(XN002)和30%常规化肥量+有机肥60000kg/hm2(XN003),采用常规分析和IlluminaMiSeq高通

量测序技术研究不同处理2a后土壤养分含量和真菌群落结构的变化。结果表明:与常规施化肥(对照组

XN001)相比,有机肥替代部分化肥(处理组XN002和XN003)提高了土壤有机质、全氮、速效磷、速效钾含量

以及真菌群落丰富度,降低了土壤pH和真菌群落多样性。在门水平上检测出的13个已知真菌门中,子囊菌

门(Ascomycota)和担子菌门(Basidiomycota)为土壤中的主要真菌门,平均相对丰度分别为47.87%和

4.81%,且XN003处理的土壤中子囊菌门和担子菌门的相对丰度分别比对照组 XN001提高7.81%和

12.35%。在属水平上,增施有机肥后土壤的真菌群落结构相比对照组也存在差异,其中XN003处理的土壤

中有益真菌被孢霉属(Mortierella)的相对丰度增加1.86%,镰刀菌属(Fusarium)这类病原真菌的相对丰度

降低3.87%。Pearson相关性分析显示,土壤真菌丰富度指数(Chao1和ACE)与pH呈负相关,与有机质、全
氮、速效磷和速效钾含量呈正相关,其中速效磷含量也是影响土壤真菌多样性的重要环境因子。因此,与常规

施加化肥相比,有机肥替代部分化肥能在短期内有效提高土壤肥力,优化土壤真菌群落结构,增加土壤有益真

菌丰度,减少土壤病原真菌丰度,是一种应用前景良好的施肥制度。
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  2020年农业农村部在我国全面实现化肥使

用量零增长的基础上,再次印发了《2020年种植

业工作要点》的通知,强调继续深入开展化肥减量

增效行动,保持化肥使用量负增长,拓展有机肥替

代化肥的试点范围。施肥是农业生产中不可或缺

的重要措施,可以直接或间接影响土壤的理化性

质,在全球范围内被广泛用于提高土壤肥力和作

物产量[1]。自20世纪80年代以来,中国开始在

农业生产上大量施用化肥,以满足人民日益增长

的粮食需求[2]。然而,化肥的过量施用也导致了

土壤质量的严重退化,具体表现为土壤酸化[3]、土
壤养分利用率降低[4]、土壤微生物胞外酶活性、呼
吸速率以及生物量降低等[5-6]。相比之下,施用有

机肥可通过改变土壤物理结构、养分含量、酶活性

及微生物群落结构,来降低或消除因长期单施或

过施无机肥对土壤质量产生的负面影响,因而逐

渐成为提高土壤肥力的优先选择[7]。如 Yang
等[8]和Xia等[9]均发现在农业生态系统中施用有

机肥不仅可以增加土壤有机碳含量,还能显著提

高作物产量。
真菌作为土壤微生物的重要组成部分,是评

估土壤肥力和健康的关键指标之一,其生长的

pH和温度范围广,抗逆性强,通常直接参与有机

质循环、养分转化、重金属生物吸附及有机污染物

降解等重要的土壤生态过程[10]。此外,与细菌相

比,真菌降解复杂有机物的能力更强,还能通过形

成菌根与作物共生,在控制植物病害发生、促进作

物生长、维持农业生态系统的稳定等方面发挥着

关键作用[11-12]。不同的施肥制度对土壤真菌的影

响存在差异。Zhou等[13]的研究表明,长期施加



无机肥会降低东北黑土真菌群落多样性,促进病

原真菌的生长。Lang等[14]的报道指出,施用有

机肥能改变真菌群落的组成和丰度,并显著降低

了作物根际土壤中黄萎病致病菌--大丽轮枝菌

(Verticilliumdahlia)的种群数量。因此,了解不

同施肥制度下真菌群落的变化对选择最佳施肥方

式,改善土壤生态环境具有重要意义。近年来已

有大量研究报道土壤真菌对有机肥的响应特征,
但这些研究多在长期施肥30a以上的试验田内

进行[15-16],很少关注3a以下短期有机肥的施加

对土壤肥力和真菌群落的影响。本研究在现有文

献[17]的基础上加大有机肥施用量,通过Illumina
Miseq高通量测序技术,探讨有机肥替代部分化

肥在2a内对温室土壤化学性质和真菌群落结构

的影响,以期为有机肥替代化肥在设施农业中的

进一步推广应用提供理论与实践参考。

1 材料与方法

1.1 试验区概况

试验于2017年12月至2019年8月在青海

省西宁市多巴镇进行(36°38'43″N,101°35'36″E),
试 验 地 点 属 高 原 大 陆 性 气 候,海 拔 约 为

2457.3m,年平均降水量为378.3mm,蒸发量

为1451.1mm,年平均气温为4.5℃,年均日照

时数2588.3h,无霜期140~150d。试验区前茬

作物为茄子,采样时作物为辣椒。试验前土壤基

本理化性质为:pH8.92,有机质16.31g/kg,全
氮0.89g/kg,速 效 磷 75.60 mg/kg,速 效 钾

192.00mg/kg。

1.2 试验设计

试验在保温式大棚内进行,共设3个处理:
(1)对照组(XN001):常规施加100%复合化肥

1500kg/hm2;(2)处理组1(XN002):50%常规

复合化肥+有机肥45000kg/hm2;(3)处理组2
(XN003):30%常规复合化肥+有机肥60000
kg/hm2。每个处理设置3次重复,共计9个小

区,每个小区面积为6m×15m=90m2。供试有

机肥为润苍有机肥(有机质≥45%,N+P2O5+
K2O≥5%),购自四川中农润泽生物科技有限公

司;供试化肥为复合肥(N∶P2O5∶K2O=10∶
15∶25),购自成都华宏生物科技有限公司。常规

化肥施加量与温室大棚管理措施均按照当地常规

设施农业种植习惯进行。连续施肥2a后采样分

析土壤化学性质与真菌群落变化情况。

1.3 样品采集

2019年8月采用五点法分别钻取各处理小

区1~30cm土层土壤,每个处理共计15个土样,
过2mm 筛去杂、均匀混合后,采用四分法留取

1kg作为一个土壤处理样本。将每个土壤样本平

均分成两份,一份置于-80℃冰箱保存,用于DNA
的提取;另一份自然风干,用于理化指标的测定。

1.4 土壤化学性质测定

土壤化学性质的测定参照鲍士旦[18]的方法。
土壤pH 测定采用酸度计法(土∶水=1.0∶
2.5);土壤全氮(Toalnitrogen,TN)的测定采用

半微量凯氏定氮法;土壤速效磷(Availablephos-
phorus,AP)的测定采用0.5mol/LNaHCO3 浸

提-钼锑抗比色法;速效钾(Availablepotassi-
um,AK)的测定采用1mol/LNH4Ac浸提-原

子吸收火焰光度法;有机质(Soilorganicmatter,

SOM)测定采用重铬酸钾容量法。所有土壤化学

性质的测定重复3次。

1.5 土壤微生物DNA提取和高通量测序

采用E.Z.N.ATM Mag-BindSoilDNAkit
(OmegaBio-tek,Norcross,GA,UnitedStates)
试剂盒提取土壤微生物基因组总DNA,操作过程

按试剂盒说明书进行。使用带有Illumina测序

平台标签序列的已融合通用引物ITS1F(5'-CT-
TGGTCATTTAGAGGAAGTAA-3')和ITS2R
(5'-GCTGCGTTCTTCATCGATGC-3')对 真 菌

ITSrDNA 上 的ITS1-ITS2 可 变 区 进 行 两 轮

PCR扩增[19]。第二轮PCR扩增产物经2%琼脂

糖凝胶电泳检测和0.8倍 的 磁 珠(Agencourt
AMPureXP)纯化回收后,送至生工生物工程(上
海)股份有限公司完成IlluminaMiSeq高通量

测序。

1.6 序列分析

经过 质 量 过 滤,剩 余 的 高 质 量 序 列 使 用

USEARCH(version5.2.236)在97%的相似水

平下聚类为不同的操作分类单元(Operational
TaxonomicUnits,OTUs),比对的ITSrDNA参

考数据库是UNITEITSdatabase(http://unite.
ut.ee/index.php)。然后用 RDPclassifier贝叶

斯算法对OTU的代表性序列进行物种分类学分

析,并在不同物种分类水平下统计每个样本的群落

组成。所有序列都保存在NCBI的SRA数据库中,
获 得 登 录 号 为 SRR10533228、SRR10533227 和

SRR10533226。
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1.7 数据处理

通过分析软件 MOTHUR(version1.30.1)
计算α多样性指数(ACE、Chao1、Shannon、Simp-
son)。用QIIME(version1.8.0)获取各组样本

在门和属分类水平上的真菌群落组成。利用 R
语言工具(version3.2)绘制 OTU分布维恩图、

Shannon-Wiener曲线和群落物种分布柱状图。
采用 MicrosoftExcel2019和SPSS21.0对数据

进行整理和统计分析,包括单因素ANOVA分析

和Pearson相关性分析,并采用Duncan’s法进行

平均值显著性多重比较(P<0.05)。

2 结果与分析

2.1 土壤化学性质的变化

经过连续2a的施肥处理,土壤pH、有机质、
全氮、速效磷和速效钾含量均发生显著变化(表

1,P<0.05)。对照组XN001的土壤pH 最高,
为8.23,相较之下XN002和XN003的土壤pH
分别显著降低0.28和0.70。随着有机肥施用量

的增加,土壤有机质、全氮、速效磷和速效钾含量

均有显著增加,与XN001相比,XN002和XN003

的有机质含量分别增加35.07%和102.17%,全
氮含量分别增加32.97%和57.14%%,速效磷含

量分别增加37.49%和50.69%,速效钾含量分别

增加10.88%和21.77%。可见,有机肥替代部分

化肥能提高温室土壤的养分含量。

2.2 土壤真菌群落OTU差异分析

OTU分布 Venn图可以清晰地展现不同土

壤样品之间真菌群落的OTU数目组成、特异性、
重叠情况和相似性[20]。本研究在ITS序列中共

获得161697条高质量序列,在97%的相似水平

下共聚类为1722个OTU。图1显示,与对照组

XN001相比,处理组XN003的土壤真菌OTU总

数增加3.88%。XN001和XN002共有OTU32
个,XN001和XN003共有OTU80个,XN002和

XN003共有OTU26个。3个样品之间共有真菌

OTU数量为74个,仅占总OTU数目的4.30%,
其中XN001独有的OTU为588个,XN002独有

的OTU 为298个,XN003独有的 OTU 为624
个,各样品独有OTU占OTU总数的17.31%~
36.24%。可见,不同土壤样品之间的真菌群落物

种组成存在一定差异。
表1 不同土壤样品的化学性质

Table1 Chemicalpropertiesofdifferentsoilsamples

处理 Treatment pH SOM/(g/kg) TN/(g/kg) AP/(mg/kg) AK/(mg/kg)

XN001 8.23±0.08a 14.77±0.10a 0.91±0.13a 93.90±1.87a 147.00±1.57a

XN002 7.95±0.04b 19.95±0.10b 1.21±0.03b 129.10±1.57b 163.00±6.63b

XN003 7.53±0.10c 29.86±0.10c 1.43±0.06c 141.50±0.85c 179.00±3.34c

注:数据为“平均值±标准差”(n=3),同列数值后不同小写字母表示处理间差异显著(P<0.05)。下同。

Note:Thedataare“means±standarddeviation”(n=3).Differentlowercaselettersindicatesignificantdifferenceamongdifferenttreat-

mentsat0.05level.Thesamebelow.

图1 不同土壤样品真菌群落OTU维恩图

Fig.1 VenndiagramofOTUnumbersoffungal

communitiesfromdifferentsoilsamples

2.3 土壤真菌群落的Alpha多样性

Shannon-Wiener曲线反映样品文库测序数

据量的合理性,同时也反映样品中微生物多样性

的高低(图2)。随着测序量不断增加,各样品的

Shannon指数增长逐渐趋于平缓,曲线延伸终点

处XN001、XN002和XN003的Shannon指数依

次为3.94、1.21和3.13,这表明获得的测序量足

以真实代表温室土壤真菌群落的多样性。此外,
本研究还在97%相似水平上计算各土壤样品测

序的覆盖率,结果显示,各样品文库测序覆盖率均

达到99%(表2),进一步说明本次测序数据能够

真实地反映温室土壤的真菌群落特征。

  ACE和Chao1指数可以反映群落物种丰富

度,数值越大,群落物种丰富度越高。由表2数据
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可知,有机肥替代部分化肥后土壤真菌 ACE和

Chao1指 数 分 别 表 现 为 XN002>XN003>
XN001 以 及 XN003> XN002> XN001。与

XN001相比,XN002的ACE指数增加49.72%,
但Chao1指数仅增加2.55%;XN003的ACE和

Chao1指数则分别增加24.08%和24.29%,说明

有机肥替代部分化肥提高了土壤真菌群落的丰富

度。此外,Shannon和Simpson指数用于表征土

壤微生物群落多样性,Shannon值越大,群落多样

性越高;而Simpson值越大,群落多样性越低。
与XN001相比,XN002和XN003的Shannon指

数均有下降,分别降低69.29%和20.56%,符合

Shannon-Wiener曲线的变化特征;与Shannon指

数相反,XN002和XN003的Simpson指数出现

上升,分别增加11.4倍和1.8倍。综合Shannon

指数和Simpson指数的变化可以发现,有机肥替代

部分化肥降低土壤真菌群落的多样性。

图2 不同土壤样品的Shannon-Wiener曲线

Fig.2 Shannon-Wienercurvesofdifferentsoilsamples
表2 土壤真菌的Alpha多样性指数

Table2 Alphadiversityindicesofsoilfungi

处理
Treatment

丰富度指数 Richnessindex

ACE Chao1

多样性指数 Diversityindex

Shannon Simpson

覆盖率/%
Coverage

XN001 1897.54 1539.61 3.94 0.05 99.14

XN002 2841.07 1578.82 1.21 0.62 99.45

XN003 2354.51 1913.63 3.13 0.14 99.42

2.4 土壤真菌群落结构特征

本研究从土壤样品中获得的 OTUs共归属

于16个真菌门,其中相对丰度大于1%的真菌门

主要有子囊菌门(Ascomycota)、担子菌门(Basid-
iomycota)、被孢霉门(Mortierellomycota)和未分

类真菌(unclassifiedFungi)(图3)。子囊菌门的

平均相对丰度最高,为47.87%,且在3种处理的

土壤中所占比例均达10%以上,是温室土壤中的

最优势菌门。未分类真菌所占比例也较高,其平

均相对丰度为38.72%,且在XN002中相对丰度

高达85.86%。对于XN001中的真菌群落,子囊

菌门、被 孢 霉 门 和 担 子 菌 门 约 占 总 序 列 数 的

67.69%,未 被 分 类 到 已 知 真 菌 的 序 列 占

32.11%,其 余 相 对 丰 度 小 于1% 的 真 菌 只 占

0.2%。与XN001相比,XN002的子囊菌门相对

丰度降低48.94%,而XN003的子囊菌门相对丰

度则提高7.81%;对于担子菌门,其在XN001和

XN002中的相对丰度较低(≤1%),但在XN003
中却成为仅次于子囊菌门的优势菌门,相对丰度

增至13.35%;此外,被孢霉门在所有土壤样品中

仅占1.02%~4.81%。

图3 不同施肥处理门水平上真菌群落相对丰度

Fig.3 Relativeabundanceoffungiphyla

underdifferenttreatments

  在属水平上,所有土壤样品共获得229个真

菌属。图4为相对丰度排名前10的优势菌属,包
括未知真菌属(unclassifiedFungi)、未分类子囊

菌门(unclassifiedAscomycota)、未分类火丝菌科

(unclassified Pyronemataceae)、久 浩 酵 母 属

(Guehomyces)、镰刀菌属(Fusarium)和被孢霉属

(Mortierella)等。除了未知真菌以外,久浩酵母

属隶属于担子菌门,被孢霉属隶属于被孢霉门,其
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余优势菌属均隶属于子囊菌门,是子囊菌门序列

的主要贡献者。未知真菌属是3个土壤样品共有

的优势菌属,相对丰度为9.13%~85.86%,同时

也是 XN001和 XN002中的最优势属。XN003
中的最优势属为火丝菌科内的一些未知新属,相
对丰度达36.4%,比XN001和XN002分别高出

36.31%和34.24%,次优势属为久浩酵母属,相
对丰度为12.16%,但该属在 XN001和 XN002
中均未检出。可以发现,有机肥替代部分化肥改

变了土壤真菌群落结构,使土壤真菌优势属的组

成及其相对丰度发生变化。此外,由于未知真菌

属在XN002中相对丰度过高,引起物种分布均匀

度过低,导致XN002中真菌群落多样性最低,而

XN001和XN003中的真菌群落是由类似相对丰

度的 多 个 物 种 组 成 的,因 此 多 样 性 均 高 于

XN002,这与前文中 Alpha多样性的分析结果

一致。

图4 不同施肥处理属水平上真菌群落相对丰度

Fig.4 Relativeabundanceoffungalcommunitiesatgenuslevelunderdifferenttreatments

2.5 土壤真菌群落Alpha多样性与土壤化学性

质的相关性

有研究表明,土壤真菌活性和群落多样性受

土壤结构、pH、温度、水分、盐度等多种环境因子

的调节[10]。本研究Pearson相关性分析显示(表

3),温室土壤真菌群落的Alpha多样性指数与土

壤化学性质如pH、有机质、全氮、速效磷和速效

钾含量存在一定的相关性,但相关性均未达显著

水平(P>0.05)。可 以 看 出,土 壤 真 菌 群 落

Chao1指数与有机质、全氮、速效磷和速效钾含量

均呈正相关,而与土壤pH呈负相关,说明土壤化

学性质能够驱动真菌群落丰富度的改变;此外,

Shannon指数与土壤pH、有机质、全氮和速效钾

含量的相关系数均较低,但与速效磷含量呈较好

的负相关,说明温室土壤中速效磷含量是真菌群

落多样性的主要影响因子。
表3 土壤真菌群落Alpha多样性指数与土壤化学性质之间的Pearson相关性

Table3 PearsoncorrelationbetweenAlphadiversityindicesofsoilfungalcommunitiesandsoilchemicalproperties

相关性 Relevance pH SOM/(g/kg) TN/(g/kg) AP/(mg/kg) AK/(mg/kg)

Chao1 -0.951 0.969 0.869 0.766 0.910

ACE -0.381 0.321 0.560 0.700 0.484

Shannon 0.177 -0.114 -0.372 -0.534 -0.289

Simpson -0.032 -0.032 0.234 0.405 0.147

3 讨 论

3.1 有机肥替代部分化肥对土壤肥力的影响

面对日益增加的化肥施用量,需要全球共同

制定有效的策略来恢复土壤质量和土著微生物生

产力,施加有机肥是一项可行的方案[21]。本研究

表明,有机肥替代部分化肥后,土壤有机质、全氮、
速效磷和速效钾含量均显著高于单施复合化肥处

理,这与Bei等[4]在华北平原小麦-玉米轮作地

中的研究结果一致。参照全国第二次土壤普查制

定的养分分级标准[22],XN001、XN002和XN003
的速效磷含量均处于“很丰富”(>40mg/kg)水
平,达 到 1 级 肥 力 土 壤(最 高 等 级)的 要 求。

XN001的速效钾含量仅处于“中等”(100~150
mg/kg)水平,但增施有机肥后,XN002和XN003
的速 效 钾 含 量 则 提 高 到 “丰 富”(150~200
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mg/kg)水平,并达到2级肥力土壤的要求。对于

全氮 含 量,XN001 处 于“缺 乏”(0.75~1.00
g/kg)状 态,XN002 和 XN003 则 处 于“中 等”
(1.0~1.5g/kg)水平,达到3级肥力土壤的要

求。土壤有机质 作 为 反 映 土 壤 肥 力 的 重 要 指

标[23],其在XN001和XN002中含量缺乏(10~
20g/kg),但在XN003中含量达到“中等”(20~
30g/kg)水平以及3级肥力土壤的要求,甚至接

近“丰富”(30~40g/kg)水平。可以看出,本研究

有机肥替代化肥量最多的处理组XN003土壤综

合肥力最高,说明有机肥确实有助于土壤有机质

等营养物质的积累,进而提高土壤肥力。此外,有
机肥替代部分化肥后土壤pH 显著降低0.28~
0.70,这可能是由于有机肥中含有带羧基和酚羟

基的有机酸,这些有机酸能在碱性土壤中积累,从
而导致土壤pH下降[24]。

3.2 有机肥替代部分化肥对土壤真菌Alpha多

样性的影响

由ACE和Chao1指数可知,有机肥替代部

分化肥会影响土壤真菌丰富度。Rousk等[25]发

现,在4.0~8.3的pH 范围内,较低的土壤pH
有利于真菌生长。本研究增施有机肥后,土壤

pH由8.23下降至7.53,且与真菌丰富度呈负相

关,这与上述学者的报道相符。此外,Ding等[16]

报道称,真菌丰富度与土壤有机质呈正相关,而本

研究则发现真菌丰富度与土壤有机质、全氮、速效

磷和速 效 钾 含 量 均 呈 正 相 关,且 相 关 系 数 为

0.766~0.969。可见,有机肥替代部分化肥能通

过降低土壤pH和增加土壤养分含量来提高土壤

真菌丰富度。观察Shannon和Simpson指数的

变化可以发现,增施有机肥会降低土壤真菌多样

性,这与Hartmann等[26]的报道一致,但与Ding
等[16]得到的研究结果相反,说明土壤类型、生态

环境、施肥量以及施肥方式不同,土壤真菌多样性

差异也比较大。另一方面,Bell等[27]认为施肥对

土壤微生物多样性的影响可能与土壤养分含量的

变化有关。Siciliano等[28]更加明确地指出磷是

土壤细菌和真菌群落多样性的第二大驱动因子。
由于真菌可以借助菌丝在土壤中延伸,增加其对

水分和有效磷吸收的表面积,因此真菌对土壤中

磷的敏感度高于细菌[29]。本研究Pearson相关

分析同样表明,土壤真菌多样性主要受到速效磷

的调控,且与速效磷含量呈负相关。因此,有机肥

替代部分化肥后土壤速效磷含量的增加可能是本

研究中土壤真菌多样性降低的关键原因。

3.3 有机肥替代部分化肥对土壤真菌群落结构

的影响

子囊菌门为3个处理土壤中的共有优势真

菌,这与江苏小麦-水稻轮作田[30]对土壤真菌群

落结构的报道基本一致。子囊菌门大多为腐生

菌,是农业生态系统中的主要真菌门和土壤中难

降解有机物的重要分解者,在养分循环方面起着

关键作用[31-32]。此外,还有研究发现子囊菌门既

能降解多环芳烃(PAHs)[33],又对重金属污染土

壤中的铜、镉、铅、锌具有较高的清除率[34],甚至

对铝胁迫和铀胁迫也存在较强的耐受性[35-36]。因

此,本研究处理组XN003中子囊菌门的相对丰度

比对照组XN001高出7.81%,可能对提高土壤

肥力、减少重金属和有机污染物在土壤中的积累

起到了一定的积极作用。另一方面,与常规施化

肥相比,有机肥替代化肥量最多的处理组XN003
中镰刀菌属的相对丰度降低3.87%,被孢霉属的

相对丰度增加1.86%。镰刀菌属为常见的土传

性病原菌,不仅是辣椒[37]、番茄[38]、香蕉[39]等作

物枯萎病和根腐病的致病因子,还会产生伏马菌

素(FB)等毒素污染小麦、玉米等谷物[40]。被孢霉

属作为一类腐生真菌,是一种潜在的生物控制剂,
通常对土壤生态和作物健康有益,不但能很好地

降解土壤中的植物凋落物和芳香烃,而且可以促

进作物对磷的吸收,并对某些植物病原体和虫害

具有防治作用[41-42]。由此可见,有机肥替代部分

化肥能优化土壤真菌群落结构,有效抑制土壤病

原真菌的生长,并增加有益真菌的竞争优势,从而

改善土壤生态环境,减少作物病虫害的发生。同

时,增施有机肥后,土壤出现了新的优势菌属,如
隶属于担子菌门的久浩酵母属仅在XN003中发

现。久浩酵母属是一类海洋环境中常见的需氧型

耐冷酵母菌,可分泌海藻糖帮助其抵御不良生活

环境,曾在牛粪和玉米秸秆的堆肥中被检测为优

势属[43-44],测试的样本地点位于高原地区,比较寒

冷,久浩酵母属的出现可能有助于温室大棚作物

抵御不良环境。

4 结 论

本研究利用IlluminaMiseq高通量测序技

术,分析了有机肥替代部分化肥对温室土壤肥力

和真菌群落的影响。有机肥替代部分化肥能在短

期内显著提高土壤肥力,增加土壤真菌群落丰富
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度,降低土壤真菌群落多样性,并优化土壤真菌群

落结构,使有益真菌相对丰度增加,病原真菌相对

丰度降低,从而在一定程度上改善温室土壤生态

环境。但未来还需要在本研究的基础上更加深入

地揭示有机肥施用量与土壤真菌群落特征之间的

关系,确定有机肥最佳施用量,为更加合理地利用

有机肥维持土壤生态系统的稳定性提供科学

依据。

参考文献 Reference:
[1] ULLAHS,AIC,DINGW,etal.Theresponseofsoilfun-

galdiversityandcommunitycompositiontolong-termferti-

lization[J].AppliedSoilEcology,2019,140:35-41.
[2] GUOJH,LIUXJ,ZHANGY,etal.Significantacidifica-

tionin majorChinesecroplands[J].Science,2010,327
(5968):1008-1010.

[3] SCHRODERJL,ZHANGH,GIRMAK,etal.Soilacidifi-

cationfromlong-termuseofnitrogenfertilizersonwinter

wheat[J].SoilScienceSocietyofAmericaJournal,2011,

75(3):957-964.
[4] BEIS,ZHANGY,LIT,etal.Responseofthesoilmicrobi-

alcommunitytodifferentfertilizerinputsinawheat-maize

rotationonacalcareoussoil[J].Agriculture,Ecosystems

andEnvironment,2018,260:58-69.
[5] RAMIREZ KS,CRAINEJ M,FIERER N.Consistent

effectsofnitrogenamendmentsonsoilmicrobialcommuni-

tiesandprocessesacrossbiomes[J].GlobalChangeBiolo-

gy,2012,18(6):1918-1927.
[6] HOUS,XINM,WANGL,etal.Theeffectsoferosionon

themicrobialpopulationsandenzymeactivityinblacksoil

of northeastern China [J].Acta Ecologica Sinica,

2014,34(6):295-301.
[7] 刘纪爱,束爱萍,刘光荣,等.施肥影响土壤性状和微生物组

的研究进展[J].生物技术通报,2019,35(9):21-28.

LIUJA,SHUAP,LIUGR,etal.Researchprogresson

effectoffertilizationonsoilpropertiesandmicrobiome[J].

BiotechnologyBulletin,2019,35(9):21-28.
[8] YANGJ,GAO W,RENS.Long-termeffectsofcombined

applicationofchemicalnitrogenwithorganicmaterialson

cropyields,soilorganiccarbonandtotalnitrogeninfluvo-

aquicsoil[J].SoilandTillageResearch,2015,151:67-74.
[9] XIAL,LAMSK,YANX,etal.Howdoesrecyclingof

livestockmanureinagroecosystemsaffectcropproductivi-

ty,reactivenitrogenlosses,andsoilcarbonbalance[J].En-

vironmentalScienceandTechnology,2017,51(13):7450-

7457.
[10] FRCM,HANNULASE,BEKAM,etal.Fungalbiodi-

versityandtheirroleinsoilhealth[J].FrontiersinMicro-

biology,2018,9:707.
[11] NAIR A,NGOUAJIO M.Soilmicrobialbiomass,func-

tionalmicrobialdiversity,andnematodecommunitystruc-

tureasaffectedbycovercropsandcompostinanorganic

vegetableproductionsystem[J].AppliedSoilEcology,

2012,58:45-55.
[12] BAGYARAJDJ,ASHWINR.Soilbiodiversity:rolein

sustainablehorticulture[J].Biodivers Hortic Crops,

2017,5:1-18.
[13] ZHOUJ,JIANGX,ZHOUB,etal.Thirtyfouryearsof

nitrogenfertilizationdecreasesfungaldiversityandalters

fungalcommunitycompositioninblacksoilinnortheast

China[J].SoilBiologyandBiochemistry,2016,95:135-

143.
[14] LANGJ,HUJ,RANW,etal.ControlofcottonVerticil-

lium wiltandfungaldiversityofrhizospheresoilsbybio-

organicfertilizer[J].Biology and Fertilityof Soils,

2012,48(2):191-203.
[15] HUX,LIUJ,WEID,etal.Effectsofover30-yearofdif-

ferentfertilizationregimesonfungalcommunitycomposi-

tionsintheblacksoilsofnortheastChina[J].Agricul-

ture,EcosystemsandEnvironment,2017,248:113-122.
[16] DINGJ,JIANGX,GUAND,etal.Influenceofinorganic

fertilizerandorganicmanureapplicationonfungalcommu-

nitiesinalong-termfieldexperimentofChineseMollisols
[J].AppliedSoilEcology,2017,111:114-122.

[17] YANGY,LIX,LIUJ,etal.Fungalcommunitystructure

inrelationtomanurerateinredsoilinsouthernChina[J].

AppliedSoilEcology,2020,147:103442.
[18] 鲍士旦.土壤农化分析[M].第3版.北京:中国农业出版

社,2000.

BAOSH D.Soiland AgriculturalChemistry Analysis
[M].3rded.Beijing:ChinaAgriculturePress,2000.

[19] ADAMSRI,MILETTO M,TAYLORJW,etal.Dis-

persalinmicrobes:fungiinindoorairaredominatedby
outdoorairandshowdispersallimitationatshortdistances
[J].TheISMEJournal,2013,7(7):1262-1273.

[20] 付亚娟,张江丽,侯晓强.大花杓兰根际与非根际土壤真菌

多样 性 的 高 通 量 测 序 分 析 [J].西 北 农 业 学 报,

2019,28(2):253-259.

FUYJ,ZHANGJL,HOUXQ.Comparativeanalysisof

fungidiversityinrizosphericandnon-rhizosphericsoil

from Cypripedium macranthum estimated via high-

throughputsequencing[J].ActaAgriculturaeBoreali-oc-

cidentalisSinica,2019,28(2):253-259.
[21] SUNR,ZHANGXX,GUOX,etal.Bacterialdiversityin

soilssubjectedtolong-termchemicalfertilizationcanbe

morestablymaintainedwiththeadditionoflivestockma-

nurethanwheatstraw[J].SoilBiologyandBiochemis-

try,2015,88:9-18.
[22] 徐 倩,宋 佳,田 汇,等.青海省春油菜区土壤养分状

况及施肥策略[J].植物营养与肥料学报,2019,25(1):

157-166.

XUQ,SONGJ,TIANH,etal.Statusofsoilnutrientsof

springrapeseedplantingareaandfertilizationstrategyin

easternQinghaiprovince[J].JournalofPlantNutrition

·824· 西 北 农 业 学 报 30卷



andFertilizer,2019,25(1):157-166.
[23] LAZCANOC,GMEZ-BRANDN M,REVILLAP,etal.

Short-termeffectsoforganicandinorganicfertilizerson

soilmicrobialcommunitystructureandfunction[J].Biol-

ogyandFertilityofSoils,2013,49(6):723-733.
[24] LIANGQ,CHENH,GONGY,etal.Effectsof15years

ofmanureandinorganicfertilizersonsoilorganiccarbon

fractionsinawheat-maizesystemintheNorthChinaplain
[J].NutrientCyclinginAgroecosystems,2012,92(1):

21-33.
[25] ROUSKJ,BROOKESPC,BTHE.ContrastingsoilpH

effectsonfungalandbacterialgrowthsuggestfunctional

redundancyincarbonmineralization[J].AppliedandEn-

vironmentalMicrobiology,2009,75(6):1589-1596.
[26] HARTMANNM,FREYB,MAYERJ,etal.Distinctsoil

microbialdiversityunderlong-termorganicandconven-

tionalfarming[J].TheISMEJournal,2015,9(5):1177-

1194.
[27] BELLCW,ASAOS,CALDERONF,etal.Plantnitrogen

uptakedrivesrhizospherebacterialcommunityassembly
duringplantgrowth[J].SoilBiologyandBiochemistry,

2015,85:170-182.
[28] SICILIANOSD,PALMERAS,WINSLEYT,etal.Soil

fertilityisassociatedwithfungalandbacterialrichness,

whereaspHisassociatedwithcommunitycompositionin

polarsoilmicrobialcommunities[J].SoilBiologyandBi-

ochemistry,2014,78:10-20.
[29] LIUM,LIUJ,CHENX,etal.Shiftsinbacterialandfun-

galdiversityinapaddysoilfacedwithphosphorussurplus
[J].BiologyandFertilityofSoils,2018,54(2):259-

267.
[30] WANGJ,RHODESG,HUANGQ,etal.Plantgrowth

stagesandfertilizationregimesdrivesoilfungalcommuni-

tycompositionsinawheat-ricerotationsystem[J].Biolo-

gyandFertilityofSoils,2018,54(6):731-742.
[31] LIENHARDP,TERRATS,PRVOST-BOURNC,etal.

Pyrosequencingevidencestheimpactofcroppingonsoil

bacterialandfungaldiversityinLaostropicalgrassland
[J].Agronomy for Sustainable Development,2014,

34(2):525-533.
[32] BEIMFORDEC,FELDBERGK,NYLINDERS,etal.Es-

timatingthePhanerozoichistoryoftheAscomycotalinea-

ges:combiningfossilandmoleculardata[J].Molecular

PhylogeneticsandEvolution,2014,78:386-398.
[33] HARMSH,SCHLOSSERD,WICKLY.Untappedpo-

tential:exploitingfungiinbioremediationofhazardous

chemicals[J].NatureReviewsMicrobiology,2011,9(3):

177-192.
[34] REN W X,LIPJ,GENGY,etal.Biologicalleachingof

heavymetalsfromacontaminatedsoilbyAspergillusni-

ger[J].JournalofHazardousMaterials,2009,167(1/2/

3):164-169.

[35] 贺根和,王小东,刘 强,等.铝胁迫对酸性红壤中真菌种

群多样性的影响[J].农业环境科学学报,2014,33(9):

1736-1742.

HEGH,WANGXD,LIUQ,etal.Effectofaluminum

stressonfungalcommunitydiversityinacidicredsoils[J].

JournalofAgro-EnvironmentScience,2014,33(9):1736-

1742.
[36] 肖诗琦,宋 收,陈晓明,等.高通量测序揭示铀污染对土

壤真 菌 群 落 结 构 的 影 响 [J].农 业 环 境 科 学 学 报,

2018,37(8):1698-1704.

XIAOSHQ,SONGSH,CHENXM,etal.Effectofura-

niumpollutiononthesoilfungalcommunityasrevealed

viahigh-throughputsequencing[J].JournalofAgro-En-

vironmentScience,2018,37(8):1698-1704.
[37] VELARDE-FLIXS,GARZN-TIZNADOJA,HERN

NDEZ-VERDUGOS,etal.OccurrenceofFusariumoxys-

porumcausingwiltonpepperin Mexico[J].Canadian

JournalofPlantPathology,2018,40(2):238-247.
[38] LIYT,HWANGSG,HUANGY M,etal.Effectsof

Trichodermaasperellum onnutrientuptakeandFusari-

um wiltoftomato[J].Crop Protection,2018,110:275-

282.
[39] SHENZ,PENTONCR,LVN,etal.BananaFusarium

wiltdiseaseincidenceisinfluencedbyshiftsofsoilmicro-

bialcommunitiesunderdifferentmonoculturespans[J].

MicrobialEcology,2018,75(3):739-750.
[40] CENDOYAE,CHIOTTAML,ZACHETTIV,etal.Fu-

monisinsandfumonisin-producingFusariumoccurrencein

wheatandwheatbyproducts:Areview[J].Journalof
CerealScience,2018,80:158-166.

[41] LIF,CHENL,REDMILE-GORDONM,etal.Mortierel-

laelongata’srolesinorganicagricultureandcropgrowth

promotioninamineralsoil[J].Land Degradationand

Development,2018,29(6):1642-1651.
[42] EDGINGTONS,THOMPSONE,MOORED,etal.In-

vestigatingtheinsecticidalpotentialofGeomyces(Myx-

otrichaceae:Helotiales)andMortierella(Mortierellacea:

Mortierellales)isolatedfrom Antarctica[J].Springer

Plus,2014,3(1):289.
[43] 张 芳.南极低温酵母Guehomycespullulans17-1菌株中

海藻糖的合成与调控[D].山东青岛:中国海洋大学,2013.

ZHANGF.Synthesisandregulationoftrehaloseinthe

psychrotolerantyeastGuehomycespullulans17-1[D].

QingdaoShandong:OceanUniversityofChina,2013.
[44] 许修宏,门梦琪,孟庆欣,等.牛粪好氧堆肥中真菌群落组

成的动态特征[J].东北农业大学学报,2019,50(4):45-

53.

XUXH,MENMQ,MENGQX,etal.Dynamiccharac-

teristicsoffungalcommunitycompositioninaerobiccow

manurecompost[J].Journalof NortheastAgricultural

University,2019,50(4):45-53.

·924·3期 杨 涵等:有机肥替代部分化肥对温室土壤肥力和真菌群落的短期影响



Short-termEffectofPartialSubstitutionofInorganicFertilizerwithOrganic
FertilizeronSoilFertilityandFungalCommunitiesinGreenhouse

YANGHan1,JINFurong2,GUANTongwei1,
XUHongxing2,HUXiaopeng2andXIEQiang3

(1.CollegeofFoodandBiologicalEngineering,XihuaUniversity,Chengdu 610039,China;

2.XiningServiceCenterforAgriculturalTechnologyExtension,Xining 810008,China;

3.ChengduFuxingNongyuanBio-TechnologyCo.,Ltd.,Chengdu 610039,China)

Abstract Inordertoexploreshort-termeffectofpartialsubstitutionofinorganicfertilizerwithor-
ganicfertilizeronsoilfertilityandfungalcommunitycharacteristic,withsoilinQinghai-TibetPlateau
asresearchobject,threefertilizationtreatmentswereset,whichincludeconventionalchemicalfertilizer
of1500kg/hm2,(XN001CK);combinationof50%chemicalfertilizerwithorganicfertilizerof45000
kg/hm2(XN002),and30%chemicalfertilizerwithorganicfertilizerof60000kg/hm2(XN003).The
changesofsoilnutrientcontentandfungalcommunitystructureunderdifferenttreatmentsaftertwo
yearswerestudiedbyuseofconventionalanalysismethodandIlluminaMiSeqhigh-throughputse-
quencingtechnique.ComparedwithXN001treatment,thetreatmentofsubstitutionofchemicalfertil-
izerwithorganicfertilizer(XN002andXN003)significantlyincreasedthecontentsoforganicmatter,
totalnitrogen,availablephosphorusandavailablepotassiumandabundanceoffunguscommunitiesin
soil,butsignificantlydecreasedthesoilpH.For13knownfungalphylainsoil,AscomycotaandBasid-
iomycotawereidentifiedasthedominantfungalcommunitieswithanaveragerelativeabundance,ac-
countingfor47.87%and4.81%,respectively.Besides,therelativeabundanceofAscomycotaandBa-
sidiomycotainsoilundertreatmentofXN003were7.81%and12.35%respectivelyhigherthanthat
undertreatmentofXN001.Atthegenuslevel,thefungalcommunitystructureinsoilwasdifferent-
withcontroltreatmentafterorganicfertilizerwasincreasinglyapplied,ofwhichtherelativeabundance
ofbeneficialfungiMortierellaincreasedby1.86%andtheFusariumassociatedwithcropdiseasesde-
creasedby3.87%undertheXN003treatment.ThePearson’scorrelationanalysisshowedthatfungal
richnessindexes,includingtheChao1andACE,werenegativelycorrelatedwithpHandpositivelycor-
relatedwithorganicmatter,totalnitrogen,availablephosphorus,andavailablepotassiuminsoil.
Amongthem,thecontentofavailablephosphorusplayedamajorroleindeterminingvariationoffun-
galdiversityinsoil.Inconclusion,thepartialsubstitutionofinorganicfertilizerwithorganicfertilizer
canbeusedtoeffectivelyenrichthesoilfertility,optimizethesoilfungalcommunitystructure,in-
creasetheproportionofsoilbeneficialfungianddecreasetherelativeabundanceofsoilpathogenicfun-
giintheshort-term.
Keywords Organicfertilizer;Inorganicfertilizer;Soilingreenhouse;Soilfertility;Fungalcommuni-
ties
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