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不同施肥方式对酸性茶园土壤真菌群落的影响
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摘要：为揭示不同施肥方式对茶园土壤真菌群落结构的影响，依托定位施肥试验，采集对照（ＣＫ）、纯化肥（Ｎ３００）、有机肥配施

（ＯＭ３０）３ 个处理的 ０—１０ ｃｍ 和 １０—２０ ｃｍ 两层土壤，通过高通量测序技术，分析不同施肥处理下，茶园土壤真菌群落结构特征

及其与土壤理化性质的关系。 结果表明 ０—１０ ｃｍ 土层中真菌 Ａｌｐｈａ 多样性显著高于 １０—２０ ｃｍ 土层（Ｐ＜０．０５）；在同一土层

中，Ａｌｐｈａ 多样性变化趋势为 ＣＫ ＞ Ｎ３００ ＞ ＯＭ３０。 子囊菌门、担子菌门、接合菌门是试验茶园土壤中三大优势真菌门类，

Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ 纲，Ｔｒｅｍｅｌｌｏｍｙｃｅｔｅｓ 纲和 Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔｉｎａ 纲分别是子囊菌门、担子菌门和接合菌门下的优势种群。 子囊菌门和

担子菌门在 ０—１０ ｃｍ 土层中相对丰度较高，而接合菌门则在 １０—２０ ｃｍ 土层中具有较高丰度（Ｐ＜０．０５）。 施肥处理提高了土壤

中接合菌门的相对丰度，降低了子囊菌门的相对丰度。 不同深度土壤中真菌群落结构差异主要受土壤理化性质变化驱动，冗余

分析和 Ｍｏｎｔｅ Ｃａｒｌｏ 置换检验结果显示，土壤有机碳、全氮、碳氮比、全钾、速效钾含量对土壤真菌群落结构影响显著（Ｐ＜０．０５），
而试验茶园土壤的 ｐＨ 变化对同一土层中真菌群落结构的影响并不显著（Ｐ＞０．０５）。
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土壤微生物是土壤生态功能的重要提供者，在土壤有机质周转、土壤养分转化、土壤团聚体形成、重金属

及有机污染物降解、温室气体排放等物质循环和能量转化过程中发挥着重要作用［１⁃３］。 同时土壤微生物群落

结构与数量也会随着植被种类，土壤肥力，土壤 ｐＨ，降水等环境因子的改变而发生相应的变化［４⁃５］。 因此，调
控土壤中微生物数量与群落结构对增加土壤中养分有效性，改善土壤肥力，提高土壤生产力具有重要意义。

茶树是我国重要的经济作物之一，具有喜酸富铝的特性。 自然土壤植茶后，在茶树自身物质循环以及茶

园管理等因素作用下，土壤理化性质会发生一系列变化。 例如土壤 ｐＨ 值下降，土壤中 Ａｌ、Ｆ 等元素含量增

加，而 Ｃａ、Ｍｇ 等盐基离子和微量元素变得相对缺乏［６］。 与其它农作物相比，茶树是多年生木本植物，且需要

周期性修剪以改造树冠［７］。 由于茶树枝叶富含铝和茶多酚，此类物质随着修剪枝叶还田，并不断在表层土壤

富集，分解，显著改变了茶园土壤的结构和性质，可能会使茶园土壤微生物群落结构有别于其他农业或森林

土壤［８⁃９］。
目前，茶园土壤细菌群落与功能多样性已有相关报道［７，１０］。 但针对茶园土壤真菌群落多样性的研究却鲜

有报道，仅有袁赛艳等人通过室内培养实验调查了茶树修剪物对茶园土壤真菌群落多样性的研究［１１］。 而关

于不同施肥方式对茶园土壤真菌群落结构的影响却没有报道。 真菌是土壤微生物群落的重要组成部分，在土

壤有机质转化过程中起着重要作用［１２⁃１４］，研究表明土壤真菌群落结构和真菌的多样性与土壤碳固定过程密

切相关［１５］。 土壤养分状况的改变，地上部植物生物量变化以及植物的生理活动也会影响土壤的真菌群落结

构［１６］。 施肥是维持茶叶产量与品质的重要措施，同时也是影响土壤肥力与养分状况的重要因素，研究不同施

肥方式对茶园土壤真菌群落结构和多样性的作用，探讨施肥对茶园土壤真菌群落的影响，可以为施肥调控茶

园土壤真菌群落提供一定的理论依据。

１　 材料方法

１．１　 试验地概况

试验地位于云南省普洱市普洱茶树良种场（１０１°０５′Ｅ，２２°４４′Ｎ），海拔 １６５０ ｍ，坡度约 ２５ 度。 属于亚热

带季风气候，年均气温 １５—２０．３℃，无霜期在 ３１５ ｄ 以上，降雨量 １１００—２７８０ ｍｍ。 茶树品种为“云抗 １０ 号”，
植茶年限 １７ 年。 试验未开始时，表层土壤（０—２０ ｃｍ）ｐＨ 为 ４．２４，有机质含量为 ３４．８０ ｇ ／ ｋｇ，全氮含量 ２．７０ ｇ ／
ｋｇ，有效磷含量 ４９．８８ ｍｇ ／ ｋｇ，速效钾含量 ９７．７０ ｍｇ ／ ｋｇ。

２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３８ 卷　
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１．２　 试验设计

试验始于 ２０１１ 年，包含 ３ 个处理：对照（ＣＫ），不施氮肥；纯施化肥氮（Ｎ３００），氮用量为 ３００ ｋｇ ／ ｈｍ２ 纯氮；
７０％化肥配施 ３０％有机肥（ＯＭ３０），氮用量为 ３００ ｋｇ ／ ｈｍ２ 纯氮。 每个处理设 ４ 个重复。 每个小区宽 ６ ｍ，长
１０ ｍ。 氮肥按照 １ 次基肥，３ 次追肥施用，其中 ３０％氮肥用量施用于 １１ 月（基肥），其余氮肥分别作为追肥，分
别施用于 ２ 月、５ 月、８ 月，每次追施量为全年氮肥用量 ２０％。

本试验中氮肥为尿素，有机肥为菜籽饼。 所有处理的磷、钾、镁养分投入量一致，其中磷肥用量为（Ｐ ２Ｏ５）
７０ ｋｇ ／ ｈｍ２，钾肥用量为（Ｋ２Ｏ） １５０ ｋｇ ／ ｈｍ２，镁肥用（ＭｇＯ） ４０ ｋｇ ／ ｈｍ２。 所用磷、钾和镁肥均为化肥，其中磷肥

为过磷酸钙，钾肥为硫酸钾，镁肥为硫酸镁。 施肥均采用人工开沟条施肥，施肥沟位于茶行中间，深度约

１５ ｃｍ。
１．３　 样品采集与分析

土壤样品采集于 ２０１６ 年 ９ 月，在每个小区内距施肥沟 １０ ｃｍ 处。 去除土表的凋落物后，分别垂直钻取

０—１０ ｃｍ 和 １０—２０ ｃｍ 的土壤。 每个小区各取 １５ 个点，将土壤样品去除石块、根系，植物残体等杂质后混匀，
分成两份。 一份置于－８０℃冰箱保存，用于提取土壤 ＤＮＡ，将另一份土壤风干，用于土壤的养分测定。

土壤 ｐＨ 值测定：称 １０ ｇ 风干土样于 ５０ ｍＬ 离心管中，加入去 ＣＯ２蒸馏水 ２５ ｍＬ，混合、震荡，静置 ３０ ｍｉｎ，
用 ｐＨ 计（ＯＲＩＯＮ３ＳＴＡＲ，Ｔｈｅｒｍｏ，美国）测定。

土壤全 氮 （ ＴＮ ） 和 全 碳 （ ＴＣ ） 测 定： 称 取 １ ｇ 过 １００ 目 的 风 干 土， 采 用 碳 氮 自 动 分 析 仪

（ＥｌｅｍｅｎｔａｒＶａｒｉｏＭａｘＣＮ，Ｅｌｅｍｅｎｔａｒ，德国）测定。
速效磷（ＡＰ）、速效钾（ＡＫ）测定：称取 ２．５ ｇ 过 ２０ 目的风干土，采用 Ｍｅｈｌｉｃｈ３ 浸提法，土水比 １：１０ 浸提，

将滤液稀释 ５ 倍后用 ＩＣＰ⁃ＡＥＳ（Ｔｈｅｒｍｏ，ＴＪＡ，美国）测定。
土壤全磷测定：采用浓硫酸－高氯酸消煮法，称取过 １００ 目筛的风干土壤 １ ｇ，加入 ８ ｍＬ 浓硫酸，再加入

１０ 滴高氯酸消煮［１７］，消煮结束后将消煮液定容至 ５０ ｍＬ，取定容后的消煮液用 ＩＣＰ⁃ＡＥＳ 测定全磷含量；
土壤全钾测定：采用氢氟酸－高氯酸消煮法，称取过 １００ 目筛的风干土壤 １ ｇ，加入 ８ ｍＬ 氢氟酸，再加入

１０ 滴高氯酸消煮，将消煮液定容至 ５０ ｍＬ，取定容后的消煮液用 ＩＣＰ⁃ＡＥＳ 测定土壤全钾含量［１８］。
土壤 ＤＮＡ 按照 ＰｏｗｅｒＳｏｉｌｋｉｔ（ＭＯＢＩＯＬａｂｏｒａｔｏｒｉｅｓ，Ｃａｒｌｓｂａｄ，ＣＡ，ＵＳＡ）试剂盒的方法提取，随后对样本进行

ＩＴＳ２ 检测区域的扩增，引物序列如下： ＰｒｉｍｅｒＦ ＝ Ｉｌｌｕｍｉｎａａｄａｐｔｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅ１ ＋ ＧＣＡＴＣＧＡＴＧＡＡＧＡＡＣＧＣＡＧＣ；
ＰｒｉｍｅｒＲ＝ Ｉｌｌｕｍｉｎａａｄａｐｔｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅ２＋ＴＣＣＴＣＣＧＣＴＴＡＴＴＧＡＴＡＴＧＣ。 扩增完毕后建立样本原始文库，采用 Ｍｉｓｅｑ
平台，２×２５０ ｂｐ 的双端测序策略对文库进行测序。
１．４　 数据分析

测序数据下机后，序列使用 ＱＩＩＭＥ １．７．０－ｄｅｖｐｉｐｅｌｉｎｅ （ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｑｉｉｍｅ．ｏｒｇ）进行质控和去嵌合体。 ＯＴＵ
（Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ Ｕｎｉｔｓ） 是在系统发生学或群体遗传学研究中， 为了便于进行分析，人为给某一个分类

单元（品系，属，种分组等）设置的同一标志。 将经过质控后的序列按序列间 ９７％的相似性归并到一个 ＯＴＵ
单元格中，以备后续 ＯＴＵ 分类注释。 指控之后共获得 ４３７３０１４（１４３９３１±４７４４０ 各处理中的平均序列数）条序

列，将获得的序列按样本中最小序列数 ７０２１２ 抽平。 之后 ＯＴＵ 的代表序列与 ＳＩＬＶＡ 数据进行比对，获得每条

ＯＴＵ 代表序列在界、门、纲、目、科、属、种分类水平上的分组。
处理与土层间的差异采用方差分析（ｔｗｏ－ｗａｙ ＡＮＯＶＡ），并用 ＬＳＤ 方法进行多重比较，显著性水平设定为

α＜０．０５。
Ａｌｐｈａ 多样性指数主要有 Ｏｂｓｅｒｖｅｄ 指数、Ｃｈａｏ１ 指数和 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数，其中 Ｏｂｓｅｒｖｅｄ 指数表示观测到的

ＯＴＵ 数，Ｃｈａｏ１ 指数表示物种的丰富度指数［１９］，Ｓｈａｎｎｏｎ 指数是用来估算样品中微生物的多样性指数之

一［２０］。 Ｓｈａｎｎｏｎ 值越大，说明群落多样性越高。 Ｃｏｖｅｒａｇｅ 表示测序深度指数。
不同处理之间的 Ａｌｐｈａ 指数差异采用单因素方差分析（ｏｎｅ⁃ｗａｙ ＡＮＯＶＡ），并用 ＬＳＤ 方法进行多重比较，

显著性水平设定为 α＜０．０５。

３　 ２２ 期 　 　 　 季凌飞　 等：不同施肥方式对酸性茶园土壤真菌群落的影响 　
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土壤真菌群落结构与土壤理化性质之间的关系采用冗余分析（ＲＤＡ）方法确定，并采用 Ｍｏｎｔｅ Ｃａｒｌｏ 置换

检验计算因子的重要性，其中置换次数设为 ９９９ 次，显著性水平为 Ｐ＜０．０１［２１］。
上述统计分析均由 Ｒ 统计平台实现（Ｒ 版本 ３．１．２）。

２　 结果与分析

２．１　 土壤理化性质

与试验开始前原始土样相比，０—１０ ｃｍ 土层中各个处理的速效钾含量提高了 ３．３４—３．５３ 倍，１０—２０ ｃｍ
土层中各处理相较原始土样速效钾含量提高了 ２．５６—２．７６ 倍，不同处理各个土层中土壤有机碳的含量相较原

始土样也有所下降（表 １）。 在 ０—１０ ｃｍ 土层中，纯化肥（Ｎ３００）处理和有机肥配施（ＯＭ３０）处理较对照（ＣＫ）
处理速效磷和速效钾的平均含量有所提高，其中速效磷提高了 １２．３６—１７．３２ ｍｇ ／ ｋｇ，速效钾提高了 ７．９２—
１５．７５ ｍｇ ／ ｋｇ，但无显著差异（Ｐ＞０．０５）。 其它理化因子的变化较小，方差分析也表明，在 ０—１０ ｃｍ 和 １０—２０
ｃｍ 土层中，处理间的差异均不显著（Ｐ＞０．０５）。 但两土层之间比较发现，除全钾和碳氮比外，０—１０ ｃｍ 土层中

的养分含量、ｐＨ 均显著高于 １０—２０ ｃｍ 土层（Ｐ＜０．０５），其中 ０—１０ ｃｍ 土层中速效磷的含量是 １０—２０ ｃｍ 土

层的 ５．６４—８．２７ 倍。

表 １　 不同处理及土层之间土壤理化性质

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ａｎｄ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌａｙｅｒｓ

因子
Ｆａｃｔｏｒｓ

０—１０ ｃｍ １０—２０ ｃｍ Ｐ

ＣＫ Ｎ３００ ＯＭ３０ ＣＫ Ｎ３００ ＯＭ３０ 处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

土层
Ｌａｙｅｒ

处理×土层
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ∗Ｌａｙｅｒ

速效磷
Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） ７１．３０±７．２５ ８３．６６±２８．１７ ８８．６２±１６．９６ １２．６４±３．７５ １３．００±４．５２ １０．７２±４．２３ ０．８４ ０．０００ ０．７９

速效钾
Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） ３２６．４８±８．４８ ３４２．２３±１９．９８ ３３４．４０±１７．６９ ２４９．６３±９．８５ ２５４．２２±１７．４１ ２６９．８３±１２．７１ ０．６３ ０．０００ ０．７４

含水量 Ｍｏｉｓｔｕｒｅ ／ ％ ４３±１．４３ ４０±３．９９ ４１±０．２９ ３６±１．０４ ３６±４．２７ ３７±３．５７ ０．６５ ０．０００ ０．５７

全磷 Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｓ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ０．７１±０．０７１ ０．７５±０．０５５ ０．６８±０．００５８ ０．３５±０．０４９ ０．２９±０．０２３ ０．２８±０．０３１ ０．５１ ０．０００ ０．４８

全钾 Ｔｏｔａｌ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ９．３７±１．０５ ９．７７±１．７２ ８．６４±０．６７ ９．９７±１．２２ １０．７７±０．８８ １０．６１±１．１４ ０．８３ ０．２２３ ０．８３

全碳 Ｔｏｔａｌ ｃａｒｂｏｎ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ３０．０９±２．８１ ３０．１０±２．２６ ３０．５０±１．８７ １８．９８±２．７６ １８．１０±１．６６ １８．４１±２．６６ ０．９８ ０．０００ ０．９７

全氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ２．６１±０．１６ ２．６６±０．１２ ２．６１±０．１０ １．６５±０．１７ １．６５±０．１０ １．６８±０．１８ ０．９８ ０．０００ ０．９７

碳氮比 Ｃ ／ Ｎ ｒａｔｉｏ １１．４８±０．３７ １１．２８±０．４０ １１．６５±０．２９ １１．３８±０．５３ １０．９０±０．４９ １０．８７±０．６５ ０．７７ ０．２８４ ０．７８
ｐＨ（Ｈ２Ｏ） ４．５６±０．０９ ４．６５±０．０５ ４．４６±０．０９ ４．２８±０．０６ ４．３６±０．０６ ４．２７±０．０９ ０．２２ ０．００１ ０．７６

　 　 ＣＫ：对照，不施氮肥，ｎｏ Ｎ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ；Ｎ３００：氮肥用量为 ３００ ｋｇ ／ ｈｍ２ Ｎ，ｃｈｅｍｉｃａｌ Ｎ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｗｉｔｈ ３００ ｋｇ ／ ｈｍ２ Ｎ；ＯＭ３０：７０％化肥配施 ３０％有机肥，氮肥用量为 ３００

ｋｇ ／ ｈｍ２ Ｎ，ｃｏｍｂｉｎｅｄ ３０％ ｏｒｇａｎｉｃ Ｎ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ ａｎｄ ７０％ ｉｎｏｒｇａｎｉｃ Ｎ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ；表中理化数值为平均值±标准误，Ｐ 值＜０．０５ 表示差异显著

２．２　 土壤真菌群落 Ａｌｐｈａ 多样性

土壤的 Ａｌｐｈａ 多样性可以用来表征群落内部的物种多样性。 由表 ２ 可知，Ｃｏｖｅｒａｇｅ 值在所有的处理中均

大于 ０．９９５，表明在该测序深度下，大多数的真菌群落已经被覆盖。 在 ０—１０ ｃｍ 土层中 Ｏｂｓｅｒｖｅｄ，Ｃｈａｏ１ 和

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数的范围分别在 １０８２—１４２３，１１３６—１６７６ 和 ４．０２—４．６４ 内，在 １０—２０ ｃｍ 土层中则在 ４７２—１１４５，
５１８—１２７２ 和 ３．４５—４．０１ 范围之内，相同处理中 ０—１０ ｃｍ 土层的多样性指数值均显著高于 １０—２０ ｃｍ 土层

（Ｐ＜０．０５）。
在同层土壤中，多样性指数的结果均呈 ＣＫ ＞ Ｎ３００ ＞ ＯＭ３０。 在 ０—１０ ｃｍ 土层中，Ｎ３００ 与 ＣＫ 处理相比，

Ｏｂｓｅｒｖｅｄ 和 Ｃｈａｏ１ 指数均值分别降低了 １５７ 和 ２１９，但二者之间没有显著差异（Ｐ＞０．０５）；而 ＯＭ３０ 与 ＣＫ 处理

相比，Ｏｂｓｅｒｖｅｄ 和 Ｃｈａｏ１ 指数均值则降低了 ２６９ 和 ３９５，且差异显著（Ｐ＜０．０５）。 在 １０—２０ ｃｍ 土层中，Ｎ３００ 与

ＯＭ３０ 的 Ｏｂｓｅｒｖｅｄ 指数比 ＣＫ 分别降低了 １９５ 和 ３４２，Ｃｈａｏ１ 指数分别降低了 ２０８ 和 ３７７， Ｎ３００ 和 ＯＭ 较 ＣＫ
处理 Ｏｂｓｅｒｖｅｄ 指数显著降低，Ｃｈａｏ１ 指数虽然降低，但 Ｎ３００ 与 ＣＫ 处理无显著差，ＯＭ３０ 与 ＣＫ 处理相比差异

显著（Ｐ＜０．０５）。
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表 ２　 土壤真菌 Ａｌｐｈａ 多样性指数

Ｔａｂｌｅ ２　 Ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

观测值
Ｏｂｓｅｒｖｅｄ

Ｃｈａｏ１ 指数
Ｃｈａｏ１

香农指数
Ｓｈａｎｎｏｎ

覆盖率
Ｃｏｖｅｒａｇｅ

０—１０ ｃｍ

ＣＫ １３７７±４６ａ １５９８±７８ａ ４．４０±０．２４ａ ０．９９６±０．００１ｃ

Ｎ３００ １２２０±１６９ａｂ １３７９±２２８ａｂ ４．３１±０．２２ａ ０．９９７±０．００１ｂｃ

ＯＭ３０ １１０８±２６ｂｃ １２０８±７２ｂｃ ４．２２±０．２０ａ ０．９９８±０．００１ａｂ

１０—２０ ｃｍ

ＣＫ ９８８±１４７ｃ １０８８±１８４ｃｄ ３．９１±０．１０ｂ ０．９９８±０．００１ａｂ

Ｎ３００ ７９３±１１０ｄ ８８０±１２７ｄｅ ３．７０±０．２１ｂ ０．９９８±０．００１ａ

ＯＭ３０ ６４６±１７４ｄ ７１１±１９３ｆ ３．６３±０．１８ｂ ０．９９９±０．００１ａ

　 　 不同字母表示统计上有显著差异， Ｐ 值＜０．０５

２．３　 土壤真菌群落结构

茶园土壤真菌群落中的优势门类为子囊菌门 （ Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）、接合菌门 （ Ｚｙｇｏｍｙｃｏｔａ） 和担子菌门

（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ），三者相对丰度总和达 ９０％以上（图 １）。 不同土层间土壤样品中的真菌群落组成差异显著，
其中子囊菌门在 ３ 个处理中均表现为 ０—１０ ｃｍ 土层相对丰度显著高于 １０—２０ ｃｍ 土层（Ｐ＜０．０５），而接合菌

门在 １０—２０ ｃｍ 土层的相对丰度显著大于 ０—１０ ｃｍ 土层（Ｐ＜０．０５）。 担子菌门仅在 ＯＭ３０ 处理中，表现出 ０—
１０ ｃｍ 土层丰度显著高于 １０—２０ ｃｍ 土层。 亚壶菌门（Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）、球囊菌门（Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ）等其他真

菌在土层间无显著差异（Ｐ＞０．０５）。

图 １　 真菌门水平相对丰度图

Ｆｉｇ．１　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ

ＣＫ：表示对照，不施氮肥，ｎｏ Ｎ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ；Ｎ３００：表示氮肥用量为 ３００ ｋｇ ／ ｈｍ２ Ｎ，ｃｈｅｍｉｃａｌ Ｎ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｗｉｔｈ ３００ ｋｇ ／ ｈｍ２ Ｎ；ＯＭ３０：表示 ７０％化肥

配施 ３０％有机肥，氮肥用量为 ３００ ｋｇ ／ ｈｍ２ Ｎ，ｃｏｍｂｉｎｅｄ ３０％ ｏｒｇａｎｉｃ Ｎ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ ａｎｄ ７０％ ｉｎｏｒｇａｎｉｃ Ｎ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ

子囊菌门微生物主要是由 Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ 纲、Ｌｅｏｔｉｏｍｙｃｅｔｅｓ 纲、Ｄｏｔｈｉｄｅｏｍｙｃｅｔｅｓ 纲和 Ｅｕｒｏｔｉｏｍｙｃｅｔｅｓ 纲四个

纲构成。 其中 Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ 纲相对丰度最高（１７．６２％—２３．２１％），是优势纲且在不同处理间差异显著（Ｐ＜
０．０５）（表 ３）。 ０—１０ ｃｍ 土层中，Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ 纲真菌的相对丰度在 Ｎ３００（１９．６７％）和 ＯＭ３０ 处理（１７．６２％）
中较 ＣＫ 处理分别降低了 ３．５４％和 ５．５９％；在 １０—２０ ｃｍ 土层中，ＣＫ 处理中 Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ 纲相对丰度最高

（１８．９２％），而在 Ｎ３００ 和 ＯＭ３０ 处理中，Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ 纲相对丰度下降到 １１．９３％和 １０．６１％。
担子菌门微生物由 Ａｇａｒｉｃｏｍｙｃｅｔｅｓ 纲、Ｍｉｃｒｏｂｏｔｒｙｏｍｙｃｅｔｅｓ 纲和 Ｔｒｅｍｅｌｌｏｍｙｃｅｔｅｓ 纲构成，其中 Ｔｒｅｍｅｌｌｏｍｙｃｅｔｅｓ

纲为优势纲，其相对丰度是 Ａｇａｒｉｃｏｍｙｃｅｔｅｓ 纲的 ３．２１—５．５５ 倍，是 Ｍｉｃｒｏｂｏｔｒｙｏｍｙｃｅｔｅｓ 纲的 ８．４７—２１．４５ 倍。

５　 ２２ 期 　 　 　 季凌飞　 等：不同施肥方式对酸性茶园土壤真菌群落的影响 　
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接合菌门的微生物主要由 Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔｉｎａ 纲和 Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔｉｎａ 纲构成，其中 Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔｉｎａ 纲是优

势种群，其相对丰度是 Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔｉｎａ 纲的 １０．７３—１６．９６ 倍，（表 ３）。 在同一土层中，施肥处理显著增加了

Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔｉｎａ 纲的相对丰度，在 ０—１０ ｃｍ 土层中，Ｎ３００ 和 ＯＭ３０ 处理较 ＣＫ 处理分别增加了 ６．２０％和

１０．２０％；在 １０—２０ ｃｍ 土层中 Ｎ３００ 和 ＯＭ３０ 处理较 ＣＫ 处理分别增加了 １０．２０％和 ９．８７％。

表 ３　 真菌纲水平相对丰度 ／ ％

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ａｔ ｃｌａｓｓ ｌｅｖｅｌ

门 Ｐｈｙｌｕｍ 纲 Ｃｌａｓｓ
处理 Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

０—１０ ｃｍ １０—２０ ｃｍ
ＣＫ Ｎ３００ ＯＭ３０ ＣＫ Ｎ３００ ＯＭ３０

子囊菌 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ ２３．２１ａ １９．６７ｂ １７．６２ｂ １８．９２ａ １１．９３ｂ １０．６１ｂ

Ｌｅｏｔｉｏｍｙｃｅｔｅｓ ９．１１ａ ８．２８ａ ６．３１ａ ４．５５ａ ６．１２ａ ７．３４ａ

Ｄｏｔｈｉｄｅｏｍｙｃｅｔｅｓ ７．１３ａ ７．３３ａ ６．９１ａ ７．２８ａ ５．７４ａ ９．６８ａ

Ｅｕｒｏｔｉｏｍｙｃｅｔｅｓ ３．２２ａ ３．２０ａ ３．０７ａ ２．８３ａ １．８２ａ １．８４ａ

担子菌 Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ Ａｇａｒｉｃｏｍｙｃｅｔｅｓ １．６８ａ １．６５ａ １．５７ａ １．５１ａ １．８４ａ ０．７８ａ

Ｍｉｃｒｏｂｏｔｒｙｏｍｙｃｅｔｅｓ ０．７４ａ ０．４９ａ ０．７７ａ ０．３６ａ ０．２７ａ ０．２０ａ

Ｔｒｅｍｅｌｌｏｍｙｃｅｔｅｓ ６．２７ａ ６．８６ａ ６．６３ａ ５．８７ａ ５．９０ａ ４．２９ａ

接合菌 Ｚｙｇｏｍｙｃｏｔａ Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔｉｎａ ２１．００ｃ ２７．２０ａｂ ３１．２０ａ ３５．８５ｂ ４６．０５ａ ４５．７２ａ

Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔｉｎａ １．６２ａ ２．４１ａ １．８４ａ ３．３４ａ ４．０８ａ ２．９３ａ

　 　 不同英文字母表示处理之间有显著差异，Ｐ＜０．０５

２．４　 土壤养分对真菌群落的影响

ＲＤＡ 分析结果显示，在两个深度土层中，各处理的真菌群落结构之间差异并不明显。 在 ０—１０ ｃｍ 土层

中，真菌群落差异在两个排序轴上的解释率分别是 １８．８５％和 １４．７７％（图 ２ａ）。 在 １０—２０ ｃｍ 土层中，ＲＤＡ１
和 ＲＤＡ２ 两个排序轴对样本间真菌群落差异的解释率分别是 １７．７９％和 １２．４１％（图 ２ｂ）。 置换检验的结果显

示，在不同土层中，土壤总有机碳（ＴＣ），总氮（ＴＮ），碳氮比（Ｃ：Ｎ）以及总钾含量（ＴＫ），均为主导真菌群落变

化的主要因子（表 ４）。 此外，在 １０—２０ ｃｍ 土层中，土壤速效钾含量（ＡＫ）对真菌群落的变化具有重要影响

（Ｒ２ ＝ ０．６９， Ｐ＝ ０．００８）。

图 ２　 冗余分析

Ｆｉｇ．２　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ Ａｎａｌｙｓｉｓ （ＲＤＡ）

ａ，ｂ 分别表示 ０—１０ ｃｍ 土层和 １０—２０ ｃｍ 土层的冗余分析；ＡＰ：速效磷，Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；ＡＫ：速效钾，Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ；Ｍｏｉｓｔｕｒｅ：含

水量；ＴＣ：总碳，Ｔｏｔａｌ ｃａｒｂｏｎ；ＴＮ：总氮，Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；Ｃ：Ｎ：碳氮比，Ｒａｔｉｏ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｏｔａｌ ｃａｒｂｏｎ ａｎｄ ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＴＰ：全磷，Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；

ＴＫ：全钾，Ｔｏｔａｌ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ
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表 ４　 冗余分析 Ｍｏｎｔｅ Ｃａｒｌｏ 置换检验结果

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ Ｍｏｎｔｅ Ｃａｒｌｏ ｐｅｒｍｕｔａｔｉｏｎ ｔｅｓｔ

Ｆａｃｔｏｒｓ
０—１０ ｃｍ １０—２０ ｃｍ

Ｒ２ Ｐ Ｒ２ Ｐ
Ｆａｃｔｏｒｓ

０—１０ ｃｍ １０—２０ ｃｍ

Ｒ２ Ｐ Ｒ２ Ｐ

ＡＰ ０．２４ ０．２９０ ０．０８ ０．６８８ ＴＮ ０．７０ ０．００２∗∗ ０．５５ ０．０３７∗

ＡＫ ０．０４ ０．８４５ ０．６９ ０．００８∗∗ Ｃ：Ｎ ０．８１ ０．００２∗∗ ０．６７ ０．００８∗∗

ｍｏｉｓｔｕｒｅ ０．３８ ０．１０４ ０．３７ ０．１１４ ＴＰ ０．１６ ０．４５８ ０．３６ ０．１２５

ｐＨ ０．２２ ０．３３１ ０．０８ ０．６７７ ＴＫ ０．８０ ０．００１∗∗∗ ０．７２ ０．００６∗∗

ＴＣ ０．７９ ０．００１∗∗∗ ０．７０ ０．００７∗∗

　 　 ＡＰ：速效磷，Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；ＡＫ：速效钾，Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ；Ｍｏｉｓｔｕｒｅ：含水量； ＴＣ：总碳，Ｔｏｔａｌ ｃａｒｂｏｎ；ＴＮ：总氮，Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；Ｃ：Ｎ：碳氮

比，Ｒａｔｉｏ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｏｔａｌ ｃａｒｂｏｎ ａｎｄ ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＴＰ：全磷，Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；ＴＫ：全钾，Ｔｏｔａｌ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ；Ｐ 值通过 ９９９ 次置换计算得出，显著性标记为

∗ Ｐ＜０．０５；∗ ∗ Ｐ＜０．０１；∗ ∗ ∗ Ｐ＜０．００１

３　 讨论

３．１　 有机无机配施对土壤理化性质的影响

在福建茶区的定位施肥试验研究发现有机无机肥配施能显著增加土壤中养分元素含量，稳定土壤 ｐＨ，减
缓茶园土壤酸化，改良茶园土壤质量［２２］。 而在本研究中，与 ＣＫ 处理相比，纯化肥处理（Ｎ３００）增加了全氮含

量，有机无机配施处理（ＯＭ３０）增加了土壤有机碳，但并未达到显著水平（Ｐ＞０．０５）。 这可能与试验地块的地

形有关，由于试验地区雨热同期，雨季降水量较大，土壤含水量长期处于饱和水平。 根据王云等人的研究，在
坡地上，短时间的强降雨极易产生地表径流，在土壤水分饱和时，即使降雨量少也易产生径流，造成养分流

失［２３］。 而云南茶区施肥期均处于雨季，尽管采取了开沟施肥措施，但是大的降雨量可能造成坡地茶园中肥料

养分的径流损失，降低了不同施肥处理对土壤理化性质的影响。
３．２　 施肥对茶园土壤真菌 Ａｌｐｈａ 多样性的影响

试验茶园上下层土壤间的真菌物种多样性差异显著，０—１０ ｃｍ 土层土壤的物种总数显著高于 １０—２０ ｃｍ
土层，这可能与上层土壤较高的 ｐＨ 和有机碳含量有关。 研究发现，土壤 ｐＨ 降低会引起真菌物种总数降

低［２４］。 而有机质含量高的土壤，能为真菌的生长提供良好的环境，有利于真菌物种总数的增加［２５］。 这与本

研究中表层土壤 ｐＨ、土壤有机碳含量显著高于下层土壤的结果相一致。
施肥对土壤真菌多样性的影响并不一致，但是多数研究结果显示施用无机氮肥或者有机肥配施会降低土

壤真菌群落的多样性［２５，２６⁃２７］。 施肥导致的真菌多样性降低可能是由于施肥刺激了某些特定微生物的大量生

长，但是抑制其它微生物生长，从而导致多样性下降［２８］。 然而也有研究发现长期施无机氮肥或者有机肥配施

会增加土壤真菌多样性［１４］。 不同的多样性指数也会得出不同的结论。 蔡艳等人研究小麦种植土壤真菌群落

时发现，单施化肥或者有机肥配施降低了真菌群落的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数，但增加了 Ｃｈａｏ１ 指数［２６］。 本研究中与

ＣＫ 处理相比，Ｎ３００ 处理的真菌群落的物种总数和多样性均有所下降，但差异并不显著，而 ＯＭ３０ 处理土壤真

菌 Ｃｈａｏ１ 多样性指数比 ＣＫ 显著降低（表 ２）。 张海芳等人对草原土壤的研究显示，无机氮肥主要是通过影响

植物来改变真菌群落结构，而对真菌群落的直接影响较小［２９］。 但是本研究中有机肥配施并未增加土壤真菌

的 Ｃｈａｏ１ 指数，这与 Ｃｈｕ 等人在玉米小麦轮作的砂姜黑土土壤上的研究结果并不一致［１４］。 但是与丁建莉等

在东北黑土长期定位施肥试验的结果较为一致［３０］。 对不同生态系统的比较研究发现，茶园土壤中可观测到

的 ＯＴＵ 数远低于其它农田生态系统少［２９］，与森林生态系统土壤的真菌群落结构较为相近［２７］。 可以推测，施
肥对土壤真菌群落多样性的影响差异可能与植被类型与土壤性质有关［３１］。
３．３　 施肥对茶园土壤真菌群落组成的影响

由图 １ 发现，受测土样的真菌群落结构主要由子囊菌门、担子菌门、接合菌门、亚壶菌门以及球囊菌门构

成，这与陈丹梅等人在植烟土壤和南方典型水稻土壤的研究结果相一致［２５，３２］。 长期施肥可能会促使土壤中

的真菌群落多样性降低，群落结构主要朝子囊菌，担子菌和接合菌三个方向演替。 本研究中子囊菌门的群落

７　 ２２ 期 　 　 　 季凌飞　 等：不同施肥方式对酸性茶园土壤真菌群落的影响 　
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构成与 Ｓｕｎ 等在不同施肥模式的旱地土壤中的结果相一致，但接合菌门的纲水平组成则有所不同［１４］。 Ｓｕｎ
等的实验中接合菌门的优势种群是 Ｍｉｃｒｏｂｏｔｒｙｏｍｙｃｅｔｅｓ 纲，而本研究中主要以 Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔｉｎａ 纲和

Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔｉｎａ 纲 为 主。 根 据 袁 赛 艳 等 人 采 用 ＤＧＧＥ 技 术 对 茶 园 土 壤 真 菌 群 落 多 样 性 的 研 究，
Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔｉｎａ 纲和 Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔｉｎａ 纲是茶园土壤真菌的优势物种［１１］，表明不同植被覆盖可能会导致土壤

真菌群落组成的差异。
在 ０—１０ ｃｍ 和 １０—２０ ｃｍ 土层中，总有机碳、总氮、总钾含量以及碳氮比是主导茶园土壤真菌群落结构

产生变化的主要因子，而速效钾在 １０—２０ ｃｍ 土层中也发挥一定的作用，表明不同土层之间的真菌微生物群

落结构可能受到土壤理化性质的影响。 Ｚｈａｎｇ 等人在研究高寒地区的土壤真菌群落组成与土壤理化性质的

关系时发现，ｐＨ 是真菌群落组成的最主要因素［３３］。 但本研究中 ｐＨ 在同一土层的各处理间并无显著差异，
ＲＤＡ 分析和置换检验结果也显示在同一土层中，ｐＨ 并不是茶园土壤真菌群落结构差异的主控因子，推测茶

园土壤本身的酸性较强，配施有机肥对于土壤 ｐＨ 的提升效果不明显，因此本研究中 ｐＨ 不是造成同层土壤不

同处理间真菌群落结构差异的主要原因，推测 ｐＨ 的主控效应可能存在于不同植被覆盖体系间，而在同一作

物土壤中，有机碳，氮以及速效磷才是影响茶园土壤真菌群落组成的主要因素［３３］。 有研究表明土壤碳氮，速
效养分等土壤性质之间存在显著差异，可能强烈的影响微生物群落结构［３４⁃３５］，这与本文中的 ＲＤＡ 分析结果

相一致。 Ｃｈｕ 等关于不同土层之间微生物群落结构的变化研究也表明，土层之间微生物群落结构的差异来自

于土层之间理化性质的差异，特别是土壤养分状况的差异［３６］。

４　 结论

５ 年不同施肥处理并未显著改变茶园土壤理化性质，但是不同施肥模式对土壤真菌丰度、多样性以及菌

群组成具有显著影响。 长期施用化学氮肥或有机无机肥配施能够明显降低茶园土壤中真菌群落的 Ａｌｐｈａ 多

样性。 土壤 ｐＨ 对试验茶园土壤中真菌群落结构影响不显著，土壤有机碳、全氮、全钾、速效钾是影响茶园土

壤真菌群落结构演变的重要因素。
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