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施肥和杂草多样性对土壤微生物群落的影响
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摘要：常年使用化肥和除草剂以及农业新技术的高投入，使我国粮食主产区耕地出现了生产力降低、土壤生物多样性失调和污

染严重等生态问题。 本研究采用磷脂脂肪酸方法来评估施肥和杂草多样性对冬小麦土壤微生物群落结构的影响。 实验采用裂

区实验设计，施肥作为主因素，杂草多样性作为次因素。 化肥和有机肥两个施肥处理，在两个施肥处理中进行杂草多样性设置，
实验盆中心种植作物（冬小麦 ８ 株），四周种植杂草（８ 株），杂草种类选择野燕麦、苜蓿、菊苣、播娘蒿。 杂草多样性处理设为 ０、
１、２、４ 种杂草处理，０ 种杂草处理仅种植作物，有 ６ 盆；１ 种杂草处理为每盆种 １ 种杂草，有 １２ 盆；２ 种杂草处理为每盆种两种杂

草，有 １２ 盆；４ 种杂草处理为每盆种 ４ 种杂草，有 ６ 盆。 结果表明：在两种施肥处理中，增加杂草多样性显著增加了土壤碳氮比

和 ｐＨ 值，碳氮比都是在 ４ 种杂草处理中最高。 施化肥处理中，增加杂草多样性显著影响真菌和细菌比，真菌和细菌比在 ４ 种杂

草处理中最大，显著高于 ０、１、２ 种杂草处理。 在施有机肥处理中，增加杂草多样性显著影响阳性菌和阴性菌比，阳性菌和阴性

菌比在 ０ 种杂草处理中最低，显著低于 １、２、４ 种杂草处理。 在两个施肥处理中，土壤碳氮比与各类群微生物量显著相关，杂草

多样性通过改变土壤碳氮比改变微生物群落构成，并且微生物群落结构转变方式不同。
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ｎｏｔ ｃｏｒｒｅｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｓｏｉｌ Ｃ：Ｎ ｒａｔｉｏ． Ｐｌａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ｉｓ ａｎ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｆａｃｔｏｒ ａｆｆｅｃｔｉｎｇ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ． Ｄｅｓｐｉｔｅ
ｔｈｅ ｓｍａｌｌ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｂｅｔｗｅｅｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｗｅｅｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ， ｔｈｅｓｅ ｍｉｎｏｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ
ｗｉｌｌ ｈａｖｅ ａｎ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｃｕｍｕｌａｔｉｖｅ ｅｆｆｅｃｔ ｏｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ⁃ｄｒｉｖｅｎ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ． Ｆｏｒ ｌｅｇｕｍｅｓ， Ａｓｔｅｒａｃｅａｅ， Ｐｏａｃｅａｅ， ａｎｄ
ｃｒｕｃｉｆｅｒｏｕｓ ｗｅｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ， ｓｐｅｃｉｅｓ ｓｐｅｃｉｆｉｃｉｔｙ ｈａｄ ｎｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｎ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ａｎｄ ｔａｘａ． Ｔｈｕｓ，
ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｆｆｅｃｔｓ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ． Ｗｅ ｒｅｃｏｍｍｅｎｄ ａｐｐｌｙｉｎｇ ｍａｎｕｒｅ ｔｏ ｉｎｃｒｅａｓｅ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ
ｂｉｏｍａｓｓ ｉｎ ｆａｒｍｌａｎｄｓ ａｎｄ ｍａｉｎｔａｉｎ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｗｅｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ． Ｔｈｉｓ ｗｉｌｌ ｌｅａｄ ｔｏ ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｔｏ
ｒｅｇｕｌａｔｅ ａｎｄ ｉｍｐｒｏｖｅ ｓｏｉｌ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ ｓｔａｂｉｌｉｔｙ ｉｎ ｃｈｅｍｉｃａｌｌｙ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｄ ｆａｒｍｌａｎｄ． Ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｉｓ ｏｆ ｐｒａｃｔｉｃａｌ ａｎｄ ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ
ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ ｆｏｒ １ ） ｏｕｒ ｕｎｄｅｒｓｔａｎｄｉｎｇ ｏｆ ｈｏｗ ｐｌａｎｔ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｆｆｅｃｔｓ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｔｈｅ
ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ｓｏｉｌ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ ｈｅａｌｔｈ， ２） ｅｘｐｌｏｒｉｎｇ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｉｎ ｍａｉｎｔａｉｎｉｎｇ ｓｏｉｌ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ ｓｔａｂｉｌｉｔｙ， ａｎｄ
３） ｒｅｖｅａｌｉｎｇ ｐｌａｎｔ⁃ｓｏｉｌ⁃ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ ａｎｄ ｆｅｅｄｂａｃｋ ｍｅｃｈａｎｉｓｍｓ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ＰＬＦＡ； ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ； ｗｅｅｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ； ｍａｉｎ ｃｒｏｐ

土壤生物在增加土壤碳储存、提高土壤肥力和调节植物生长中起着重要作用。 尤其土壤微生物，它是土

壤生态系统的关键成份和土壤功能（如物质循环，能量流动）的驱动者［１］。 微生物之间通过竞争和其它相互

作用可以降低真菌类疾病［２］，而微生物与植物根系共生形成菌根真菌能提高植物对氮和磷的吸收［３］。 因此，
土壤微生物在提高土壤生态系统功能方面起着重要作用。

农田管理方式（如施化肥、除草剂等）直接或间接地影响土壤微生物群落构成。 当前，大量化肥施用于农

田用来满足人类食物需求［４］。 人为的氮输入是一百年前的 １０ 倍［５］。 从 １９９６ 年到 ２００５ 年，中国的谷物产量

增加了 １０％，但化肥施用量增加了 ５１％［６］。 土壤微生物群落结构和施肥有密切关系。 长期施氮肥能减少总

微生物量和真菌生物量［７⁃８］，改变土壤氨氧化细菌群落构成［９］。 长期施磷肥能显著减少真菌生物量［８，１０］。 因

此，长期施化肥对微生物有不利影响。 除草剂的大量使用，使农田杂草多样性急剧降低。 农田杂草是栖息在

农田中鸟类、昆虫和传粉动物的食物来源［１１⁃１２］，同时也是地上地下生态系统密切联系的纽带，影响分解者生

物群落组成（微生物、线虫、螨类）、养分利用和土壤生态过程的稳定性［１３⁃１４］。 大量研究集中于杂草对作物产

量的影响，而农田杂草如何影响土壤微生物群落结构的相关研究还比较少［１５］，且结果不一致［１５⁃１７］。 微生物群

落构成和多样性的改变对植被生产力的影响是未来的主要挑战［１８］。
磷脂脂肪酸（ＰＬＦＡ）法不仅可以检测活体微生物群落结构而且可以估计微生物生物量。 磷脂脂肪酸组

成的改变被认为是微生物群落结构转变的敏感标记，广泛用来比较不同的土地利用系统、作物管理模式和营

养压力下微生物群落的差异［１９⁃２０］，是目前较可靠的研究方法。

２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３５ 卷　
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常年使用化肥和农药以及农业新技术的高投入，使我国粮食主产区耕地出现了生产力降低、土壤生物多

样性失调和污染严重等生态问题。 保护生物多样性被认为是应对未来农业风险的重要战略［２１］。 本研究采用

盆栽模拟试验探索施化肥和有机肥措施下增加杂草多样性是否改变冬小麦土壤微生物群落构成，以及该变化

方式是否相同。 旨在为农田土壤环境保持健康稳定提供一定的科学依据。 基于该研究提出假设：（１）增加杂

草多样性通过影响土壤 Ｃ ／ Ｎ 改变微生物群落，（２）增加杂草多样性在两种施肥处理中改变微生物群落结构

方式不同。

１　 研究区域

试验地点位于河南省开封市河南大学试验田，地理位置为 ３４°４８′ Ｎ、１１４°１８′ Ｅ，暖温带气候，受季风影响

显著，四季分明，年均气温 １４ ℃，年均日照 ２２６７．６ ｈ，年均降雨量为 ６３４．２ ｍｍ，属于半湿润偏干旱型，土壤为黄

河冲积物母质发育而成，土层深厚，土质疏松。

２　 研究方法

２．１　 实验设计

实验始于 ２０１０ 年 １０ 月，采用盆栽模拟方式（盆长 ７５ ｃｍ，盆宽 ５０ ｃｍ，盆高 ５０ ｃｍ）种植作物为冬小麦

（Ｔｒｉｔｉｃｕｍ ａｅｓｔｉｖｕｍ Ｌ）和玉米（Ｚｅａ ｍａｙｓ）轮作，土壤取自撂荒地，原土壤化学性质全氮为 ０．３０ ｇ ／ ｋｇ，铵态氮为

１６．１ ｍｇ ／ ｋｇ，全磷为 ０．６１ ｇ ／ ｋｇ，有效磷 １０．５ ｍｇ ／ ｋｇ，有机碳 ３．２ ｇ ／ ｋｇ，ｐＨ 为 ７．４１。 采用施肥作为主因素、杂草

多样性作为次因素的裂区实验设计，化肥（ＮＰＫ）和有机肥（ＯＭ）两个施肥处理，施化肥时间为冬小麦播前（１０
月，基肥）和拔节期（次年 ３ 月，追肥），施肥量如表 １；有机肥为鸡粪经堆制发酵后作基肥施用（无追肥），施用

前先分析氮养分含量，以和施化肥处理等氮量为标准，同长期定位试验［２２］。 在两个施肥处理中进行杂草多样

性设置，杂草和冬小麦作物同时种植，玉米不种植杂草。 实验盆中心种植作物（冬小麦 ８ 株），四周种植杂草

（８ 株），杂草种类选择野燕麦 （ Ａｖｅｎａ ｆａｔｕａ）、苜蓿 （Ｍｅｄｉｃａｇｏ ｓａｔｉｖａ）、菊苣 （ Ｃｉｃｈｏｒｉｕｍ ｉｎｔｙｂｕｓ）、播娘蒿

（Ｄｅｓｃｕｒａｉｎｉａ Ｓｏｐｈｉａ）。 杂草多样性处理设为 ０、１、２、４ 种杂草处理，０ 种杂草处理仅种植作物（冬小麦 １６ 株）；１
种杂草处理为每盆种 １ 种杂草（８ 株）；２ 种杂草处理为每盆种两种杂草、每种 ４ 株；４ 种杂草处理为每盆种 ４
种杂草、每种 ２ 株。 ０ 种杂草处理有 ６ 个重复；１ 种杂草处理有 ４ 个组合（ａ， ｂ， ｃ， ｄ），各 ３ 个重复共 １２ 盆；２
种杂草有六种组合（ａｂ， ａｃ， ａｄ， ｂｃ， ｂｄ， ｃｄ），各 ２ 个重复共 １２ 盆；４ 种杂草处理有一种组合（ａｂｃｄ）６ 个重复。
共计 ７２ （２ 种施肥处理×４ 种杂草不同组合的 ３６ 个重复）个实验盆。
２．２　 土壤样品采集及处理

在 ２０１３ 年（连续 ３ 年种植冬小麦，第 ３ 年取样）冬小麦开花期（４ 月 ３０ 号），用直径 ２ ｃｍ 土钻在实验盆中

按五点法取 ０—２０ ｃｍ 土层土样，用镊子拣出根、凋落物碎屑及小石粒，混匀过 ２ ｍｍ 土筛。 分成二份，用无菌

塑料袋装好，一份贮于－２０ ℃冰箱用于微生物磷脂脂肪酸分析，一份自然风干用于测定土壤化学特性。
２．３　 测定方法

２．３．１　 土壤微生物量测定方法

采用磷脂脂肪酸（ＰＬＦＡ）生物标记法［２３］。 称量相当 ８ ｇ 干重的鲜土样，用 ２３ ｍＬ 含有氯仿、甲醇、磷酸盐

缓冲液（１：２：０．８ ｖ ／ ｖ ／ ｖ）的混合提取液萃取脂质，Ｎ２气体下浓缩萃取液。 对磷脂进行分离，把脂肪酸恢复成

甲酯，脂肪酸甲酯溶解在 ２００ ｍＬ 包含有十九烷酸甲酯（１９：０）己烷溶剂中，１９：０ 作为内部标准。 采用安捷伦

６８９０ 气相色谱仪分析磷脂脂肪酸样本，磷脂脂肪酸（ＰＬＦＡ）的鉴定采用细菌脂肪酸标准和 ＭＩＤＩ 峰鉴别软件。
我们认定单一不饱和脂肪酸和环丙基脂肪酸为革兰氏阴性菌［２４］，ａ ／ ｉ 支链脂肪酸为革兰氏阳性菌［２５］，脂肪酸

１４：０、１５：０、１６：０、１７：０、１８：０、革兰氏阴性菌和革兰氏阳性菌总和为细菌；１６：１ω５ｃ 为菌根真菌标记［２５］；１８：
１ω９ｃ 和 １８：２ω６，９ｃ 为真菌标记［２６］。
２．３．２　 土壤化学特性测定方法

ｐＨ 值分析：０．０１ ｍｏｌ ／ Ｌ 的 ＣａＣｌ２溶液浸提 ｐＨ 计法；土壤有机碳分析：重铬酸钾氧化外加热法；土壤全氮

３　 １８ 期 　 　 　 孙锋　 等：施肥和杂草多样性对土壤微生物群落的影响 　
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分析：半微量凯氏定氮法；铵态氮分析：２ ｍｏｌ ／ Ｌ 的 ＫＣｌ 浸提连续流动分析仪测定法。
２．４　 数据处理与分析

用单因素方差分析判定杂草多样性对土壤化学性质、微生物生物量和群落比的影响；把植物初级生产量

作为协变量，用协方差分析判定植物多样性对以上指标的影响；用 ＬＳＤ 法表示显著性差异；Ｏｒｉｇｉｎ ８．０ 进行

作图。

表 １　 试验地肥料使用量（ｋｇ ／ ｈｍ２）

Ｔａｂｌｅ １　 Ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｒａｔｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｆｉｅｌｄ

作物
Ｃｒｏｐｓ

施肥方式
Ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｍｅｔｈｏｄｓ

尿素
Ｕｒｅａ

过磷酸钙
Ｓｕｐｅｒｐｈｏｓｐｈａｔｅ

硫酸钾
Ｐｏｔａｓｓｉｕｍ ｓｕｌｆａｔｅ

小麦 基肥 ９０ ７５ １５０

Ｗｈｅａｔ 追肥 ６０ ０ ０

玉米 基肥 ６０ ６０ １５０

Ｍａｉｚｅ 追肥 ９０ ０ ０

３　 结果

３．１　 施肥和杂草多样性对土壤化学性质的影响

由表 ２ 可知：施化肥处理中，土壤全氮、铵态氮、有机碳、碳氮比和 ｐＨ 值均低于施有机肥。 在施化肥处理

中，杂草多样性对土壤全氮、铵态氮、有机碳和 ｐＨ 值无显著影响，碳氮比在 ４ 种杂草处理中最高，比 １ 种杂草

处理高 ８．６％，且有显著差异。 在施有机肥处理中，杂草多样性显著影响土壤碳氮比和 ｐＨ 值；碳氮比在 ４ 种杂

草处理中显著高于 １ 种杂草和 ２ 种杂草处理；ｐＨ 值在 ４ 种杂草处理中最高，在 ０ 种杂草处理中最低，且两处

理间有显著差异。

表 ２　 冬小麦开花期土壤养分

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｏｉｌ ｎｕｔｒｉｅｎｔｓ ｉｎ ａｎｔｈｅｓｉｓ ｓｔａｇｅ ｏｆ ｗｉｎｔｅｒ ｗｈｅａｔ

施肥处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

杂草多样性
Ｗｅｅｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

全氮
Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ

／ （ｇ ／ ｋｇ）

铵态氮
Ａｍｉｎｏ ｎｉｔｒｏｇｅｎ

／ （ｍｇ ／ ｋｇ）

有机碳
Ｏｒｇａｎｉｃ Ｃ
／ （ｍｇ ／ ｋｇ）

碳氮比
Ｃ ／ Ｎ ｐＨ

化肥（ＮＰＫ） ０ ０．３２±０．００３ ７．９７±０．１２ ３．２０±０．０９ ９．９２±０．３２ａｂ ７．１１±０．０４

Ｃｈｅｍｉｃａｌ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ １ ０．３４±０．００４ ７．４８±０．１６ ３．１４±０．０５ ９．２８±０．１７ｂ ７．１３±０．０２

２ ０．３３±０．００６ ７．９２±０．１１ ３．２０±０．０５ ９．７７±０．２０ａｂ ７．１５±０．０２

４ ０．３３±０．００２ ７．２０±０．０３ ３．３０±０．０３ １０．０８±０．１６ａ ７．１７±０．０３

有机肥（ＯＭ） ０ ０．８５±０．０７ １２．２５±０．６１ １０．８０±０．５９ １３．０３±０．４３ａ ７．１１±０．０３ｂ

Ｏｒｇａｎｉｃ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ １ ０．９１±０．０３ １１．３０±０．３９ ９．５９±０．４０ １０．６５±０．５７ｂ ７．１７±０．０１ａｂ

２ ０．９２±０．０３ １１．３３±０．４６ ９．７５±０．２９ １０．７４±０．４１ｂ ７．１６±０．０２ａｂ

４ ０．８１±０．０５ １２．６９±０．２１ １０．８５±０．６９ １３．５１±０．８９ａ ７．１９±０．０３ａ

　 　 数据为平均值加标准误，０ 种草和 ４ 种草处理重复 ６ 次，１ 种草和 ２ 种草处理重复 １２ 次．

３．２　 施肥和杂草多样性对初级生产量的影响

由表 ３ 可知：在两个施肥处理中，杂草多样性对初级生产量无显著影响。 施有机肥各个杂草多样性处理

初级生产量均高于施化肥处理。
３．３　 施肥和杂草多样性对土壤微生物的影响

由表 ４ 可见：在 ＮＰＫ 施肥处理中，杂草多样性显著影响真菌和细菌比；在 ＯＭ 处理中，杂草多样性显著影

响阳性菌和阴性菌比；在两个施肥处理中，把初级生产量作为协变量后，仍有显著差异。
由图 １ 可知：在施有机肥处理中，土壤总微生物量和各类群微生物量远高于施化肥处理；在施有机肥各个

杂草多样性处理中，总微生物量是施化肥各个杂草多样性处理的 ４．０、４．２、４．１、４．５ 倍；施有机肥处理中阳性菌
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和阴性菌比、真菌和细菌比高于施化肥处理。

表 ３　 施肥和杂草多样性处理下初级生产量（ｇ ／ 盆）

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｐｒｉｍａｒｙ Ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ｉｎ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ａｎｄ ｗｅｅｄｓ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ（ｇ ／ ｐｌｏｔ）

处理 Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ０ １ ２ ４

ＮＰＫ ２２８．２±１１．４ ２１８．２±１６．１ ２４０．１±１２．６ ２２８．６±２０．７

ＯＭ ２９９．４±２４．３ ２７１．８±２７．４ ２６０．１±２２．４ ２９５．１±２４．８

　 　 数据为平均值±标准误，０ 种和 ４ 种杂草处理重复 ６ 次，１ 种和 ２ 种杂草处理重复 １２ 次．

在施化肥处理中，杂草多样性对总微生物量、细菌生物量无显著影响；真菌和菌根真菌生物量在 １ 种杂草

处理中最低（１．０ ｎｍｏｌ ／ ｇ 干土和 ０．４ ｎｍｏｌ ／ ｇ 干土），在 ４ 种杂草处理中最高（１．３ ｎｍｏｌ ／ ｇ 干土和 ０．６ ｎｍｏｌ ／ ｇ 干

土），且两处理间有显著性差异，其他处理之间无显著差异；阳性菌和阴性菌比在各处理间无显著差异；真菌和细

菌比在 ０ 种杂草处理中最低，４ 种杂草处理中最高，且与 ０ 种杂草、１ 种杂草和 ２ 种杂草处理有显著性差异。
在施有机肥处理中，杂草多样性对总微生物量、细菌生物量、真菌生物量无显著影响；菌根真菌生物量在

１ 种杂草处理中最低，为 １．５ ｎｍｏｌ ／ ｇ 干土；在 ４ 种杂草处理中最高，为 １．８ ｎｍｏｌ ／ ｇ 干土，且两处理间有显著性

差异；阳性菌和阴性菌比在 ０ 种杂草处理中最低，在 ４ 种杂草处理中最高，０ 种杂草处理与有杂草处理间都有

显著差异；真菌和细菌比在各杂草处理间无显著性差异。

表 ４　 不同杂草多样处理间土壤微生物量和群落比的方差分析

Ｔａｂｌｅ ４　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｖａｒｉａｎｃｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｒａｔｉｏ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｕｎｄｅｒ ｗｅｅｄｓ ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

总微生物量
Ｔｏｔａｌ ｂｉｏｍａｓｓ

Ｆ

细菌生物量
Ｂ ｂｉｏｍａｓｓ

Ｆ

真菌生物量
Ｆ ｂｉｏｍａｓｓ

Ｆ

菌根真菌生物量
ＭＦ ｂｉｏｍａｓｓ

Ｆ

放线菌生物量
Ａ ｂｉｏｍａｓｓ

Ｆ

阳性菌 ／ 阴性菌

Ｇ＋ ／ Ｇ－

Ｆ

真菌 ／ 细菌
Ｆ ／ Ｂ
Ｆ

ＮＰＫ １．１５０ １．１３０ ２．２２０ ２．０２６ １．２８４ １．７２４ ３．８６７∗

ＮＰＫａ １．２１０ １．２００ ２．２００ ２．００２ １．２８０ １．７６９ ３．７４２∗

ＯＭ １．８４０ １．６７０ １．５７０ １．１７０ １．５０８ ３．３００∗ ０．６４０
ＯＭａ ２．１９０ １．９８０ １．７３０ １．５３９ １．６３４ ３．３２７∗ ０．６６０

　 　 ∗ ｐ＜ ０．０５． ＮＰＫａ　 ＯＭａ：初级生产量作为协变量； Ａｂｂｒｅｖｉａｔｉｏｎ： Ｂ： Ｂａｃｔｅｒｉａｌ； Ｆ： ｆｕｎｇａｌ； ＭＦ： Ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇｉ； Ａ： Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｉｃ； Ｇ＋ ／ Ｇ－：

Ｇｒａｍ－ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ｂｉｏｍａｓｓ ／ Ｇｒａｍ－ｎｅｇａｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ｂｉｏｍａｓｓ； Ｆ ／ Ｂ： Ｆｕｎｇｉ ｂｉｏｍａｓｓ ／ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ

３．４　 相关分析

由表 ５ 可知：在两个施肥处理中，碳氮比与总微生物量和各类群微生物量显著相关，铵态氮和 ｐＨ 值与微

生物量无显著相关性。 在施化肥处理中，有机碳与细菌、真菌、菌根真菌生物量显著相关；而在施有机肥处理

中，有机碳与总微生物量和真菌生物量显著相关。

表 ５　 微生物量与土壤化学性质相关分析

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｑｕａｎｔｉｔｙ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ａｎｄ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｃｏｎｔｅｎｔ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

微生物生物量
Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ

全氮
Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ

铵态氮
Ａｍｉｎｏ ｎｉｔｒｏｇｅｎ

有机碳
Ｏｒｇａｎｉｃ Ｃ

碳氮比
Ｃ ／ Ｎ ｐＨ

ＮＰＫ 总生物量 －０．３３６∗ ０．０００ ０．３２９ ０．３９３∗ ０．２４１
细菌生物量 －０．３３３ ０．０３１ ０．３３８∗ ０．４３４∗∗ ０．２５４
真菌生物量 －０．２０７ －０．０６８ ０．３９０∗ ０．３９２∗ ０．２３２
菌根真菌生物量 －０．１９１ －０．０４９ ０．３９０∗ ０．３６０∗ ０．２４１
放线菌生物量 －０．３９３∗ －０．０７０ ０．２７３ ０．３９９∗ ０．２２４

ＯＭ 总生物量 －０．００８ －０．０３１ ０．３５３∗ ０．４１６∗ ０．１９５
细菌生物量 ０．００２ －０．０３５ ０．３１３ ０．４２２∗ ０．２０４
真菌生物量 －０．０３０ ０．０４４ ０．３７７∗ ０．３９７∗ ０．２４３
菌根真菌生物量 ０．０３２ －０．１８０ ０．２８４ ０．４４１∗∗ ０．１２６
放线菌生物量 ０．０３０ ０．０１１ ０．２９５ ０．３７３∗ ０．２２１

　 　 ∗表示差异显著 ｐ＜ ０．０５，∗∗表示差异极显著 ｐ＜ ０．０１； Ａｂｂｒｅｖｉａｔｉｏｎ： ＭＦ： Ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇｉ； Ａ： Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｉｃ

５　 １８ 期 　 　 　 孙锋　 等：施肥和杂草多样性对土壤微生物群落的影响 　
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图 １　 施肥和杂草多样性处理对土壤微生物量的影响

Ｆｉｇ．１　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ａｎｄ ｗｅｅｄｓ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ａｔ ａｎｔｈｅｓｉｓ ｓｔａｇｅ ｏｆ ｗｉｎｔｅｒ ｗｈｅａｔ

Ａｂｂｒｅｖｉａｔｉｏｎ： Ｇ＋ ／ Ｇ－： Ｇｒａｍ⁃ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ｂｉｏｍａｓｓ ／ Ｇｒａｍ⁃ｎｅｇａｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ｂｉｏｍａｓｓ； Ｆ ／ Ｂ： Ｆｕｎｇｉ ｂｉｏｍａｓｓ ／ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ

３．５　 杂草物种对土壤微生物群落的影响

由表 ６ 可知：对含 １ 种杂草处理进行方差分析，结果表明物种专一性对各类群土壤微生物量和类群比无

显著影响。

表 ６　 杂草物种对土壤微生物量和类群比的方差分析

Ｔａｂｌｅ ６　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｖａｒｉａｎｃｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｒａｔｉｏ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｕｎｄｅｒ ｗｅｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

总微生物量
Ｔｏｔａｌ ｂｉｏｍａｓｓ

Ｆ

细菌生物量
Ｂ ｂｉｏｍｓｓ

Ｆ

真菌生物量
Ｆ ｂｉｏｍａｓｓ

Ｆ

菌根真菌生物量
ＭＦ ｂｉｏｍａｓｓ

Ｆ

放线菌生物量
Ａ ｂｉｏｍａｓｓ

Ｆ

阳性菌 ／ 阴性菌
Ｇ＋ ／ Ｇ－

Ｆ

真菌 ／ 细菌
Ｆ ／ Ｂ
Ｆ

ＮＰＫ ０．２４８ ０．２４０ １．０７０ ０．１３２ ０．２１９ １．６４９ ３．２３８

ＮＰＫａ ０．１９９ ０．１９５ ０．８２３ ０．１３５ ０．２２１ １．２７４ ２．５００

ＯＭ １．５３６ ２．５１３ １．８３７ １．１５２ １．７７７ ２．６９２ ０．９８４

ＯＭａ １．３０６ ２．１７３ １．７１９ １．０８４ １．６９６ ２．３３５ ３．０１２
　 　 ｎ ＝ ３． ＮＰＫａ　 ＯＭａ：初级生产量作为协变量； Ａｂｂｒｅｖｉａｔｉｏｎ： Ｂ： Ｂａｃｔｅｒｉａｌ； Ｆ： ｆｕｎｇａｌ； ＭＦ： Ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇｉ； Ａ： Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｉｃ； Ｇ＋ ／ Ｇ－： Ｇｒａｍ－

ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ｂｉｏｍａｓｓ ／ Ｇｒａｍ－ｎｅｇａｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ｂｉｏｍａｓｓ； Ｆ ／ Ｂ： Ｆｕｎｇｉ ｂｉｏｍａｓｓ ／ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ

４　 讨论

施有机肥提高了土壤养分，更有利于增加土壤微生物量。 结果表明施有机肥处理土壤总微生物量和各类

群微生物量多于施化肥处理 （图 １），因为有机肥处理中有机碳含量高于施化肥处理（表 ２），微生物量依赖于

土壤有机碳［２７］；有机肥本身含有微生物，这也是增加土壤微生物量的原因。 施肥显著改变了土壤微生物群落

结构，施化肥处理中阳性菌与阴性菌比低于施有机肥 （图 １）。 Ｍａｒｓｃｈｎｅｒ 等［２８］在长期施肥研究中结果也表明
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阳性菌与阴性菌比在施化肥处理中显著低于施有机肥处理。 施有机肥处理有较高的真菌和细菌比 （图 １），
增加真菌和细菌比被认为增强了生态系统效率和食物网复杂性［２９⁃３０］。 是农田生态系统更加可持续发展的标

志并且对环境有较低的影响［３１］。 而且，施有机肥处理碳氮比高于施化肥处理（表 ２），碳氮比在一定范围内可

以作为养分肥力的指标。 因此，施有机肥更有利于土壤生态系统稳定性。
杂草多样性显著改变了土壤养分，在两个施肥处理中，４ 种杂草多样性处理中碳氮比和 ｐＨ 值最高（表

２）。 碳氮比和 ｐＨ 值是重要的环境因子，会影响微生物群落构成，尽管在施有机肥 ４ 种杂草处理中 ｐＨ 值有显

著增加（表 ２），但 ｐＨ 值变化范围比较窄，且与各类群微生物量无显著相关（表 ５），而各类群微生物量和与碳

氮比显著相关（表 ５），所以增加杂草多样性通过改变土壤碳氮比改变微生物群落结构，证明了第一个假设。
这和 Ｍａｒｓｃｈｎｅｒ 等［２８］研究结果相同，细菌和真菌群落结构显著地受碳氮比影响。

大部分土壤微生物是依赖外源碳的非自养生物，根代谢物增加了土壤有机碳，有利于微生物生长。 我们

结果表明地上杂草多样性和地下微生物群落紧密相关（表 ４）。 在施化肥处理中，杂草多样性显著影响真菌和

细菌比（表 ４），４ 种杂草处理中，真菌和细菌比最高（图 １），因为在 ４ 种杂草处理中真菌生物量最多（图 １）。
真菌能分解大量的植物残体释放营养，促进土壤团聚提高土壤质量，且能增加土壤碳储存。 因此，在施化肥处

理中物种丰富的植物群落的生态位互补作用、积极的交互作用和较多的可利用资源［３２⁃３３］ 更有利于真菌生长。
４ 种杂草处理增强了生态系统效率的另一个原因是菌根真菌生物量最大，菌根真菌能增强宿主对氮和磷的吸

收，也可以减少宿主土传病虫害［３４］；而且 ４ 种杂草处理中有较多的原生动物和小型节肢动物（未发表），土壤

动物与微生物交互作用刺激分解作用［３５⁃３６］，提高作物对土壤中氮的吸收并且减少害虫的危害［３７⁃３８］。 因此，施
化肥处理中增加杂草多样性通过改变真菌和细菌比影响微生物群落，并且有助于改善土壤生态系统。 在施有

机肥处理中，杂草多样性显著影响阳性菌和阴性菌比（表 ４），阴性菌生物量在 ４ 种杂草处理中最高。 阴性菌

倾向于利用根围来源的碳［３９］，大量的阴性菌被认为是从贫营养到富营养的转变［４０］。 植物通过改变根分泌液

质量和数量影响阴性菌生物量，因为根分泌液是微生物利用的重要碳源，而且根分泌液和沉积物可以刺激微

生物生长［４１］。 在有机肥处理中，杂草多样性对真菌和细菌比无显著影响（表 ４），因此，在有机肥处理中增加

杂草多样性对改善土壤生态系作用不大，可能因为在肥沃和生物学健康的土壤中，杂草处于竞争弱势地位。
在两种施肥处理中增加杂草多样性改变微生物群落结构的方式不同。 证明了第二个假设。 因此，植物物种丰

富度是影响微生物交互的重要因子。 尽管在杂草多样性处理间微生物群落结构差别较小，但这些微小差别对

微生物驱动的生态系统过程（如营养循环）会有重要的积累效应。
Ｍｉｌｃｕ 等［４２］研究表明豆科物种的存在对土壤微生物量有积极的作用。 而在我们的实验中，却没有得出此

结论，在含有豆科、菊科、禾本科和十字花科杂草物种处理中，物种专一性对土壤微生物量和类群比都无显著

影响（表 ６）。 因此，是物种多样性而不是物种专一性影响微生物群落构成。 Ｅｉｓｅｎｈａｕｅｒ 等［４３］研究结果也表明

是植物多样性而不是植物功能组驱动土壤食物网的结构和功能。 建议在农田中施有机肥，以增加土壤微生物

量；在施化肥农田中要保持一定的杂草多样性，用于调节土壤微生物群落结构，改善土壤生态系统。

５　 结论

我们结果显示施有机肥能较大的增加土壤微生物量和增加土壤养分。 杂草多样性通过改变土壤碳氮比

显著影响微生物群落构成，施化肥处理中增加杂草多样性显著增加了真菌和细菌比和土壤碳氮比，提高了土

壤生态系统稳定性；而在肥沃的有机肥处理中，增加杂草多样性显著增加了阳性菌和阴性菌比、ｐＨ 值。
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