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短期施肥对桉树人工林土壤真菌群落结构及功能类群
的影响
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１ 华南农业大学林学与风景园林学院，广州 ５１０６４２
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摘要：为探索桉树人工林土壤真菌群落对短期施肥的响应特征，本研究利用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 高通量测序技术和 ＦＵＮＧｕｉｌｄ 平台，分析短

期施肥和不施肥（ｃｏｎｔｒｏｌ， ＣＫ）处理下土壤真菌的群落结构、功能类群及其影响因子。 结果表明：桉树土壤真菌群落主要由担子

菌门和子囊菌门主导，分别占 ４８．６１％—４６．７４％和 ３９．３１％—３８．０８％，短期施肥对真菌门水平的影响不显著。 在目水平上，施肥

处理中牛肝菌目（２３．７３％）和散囊菌目（１９．９５％）的相对丰度显著高于 ＣＫ 处理，分别为 ＣＫ 的 ７．６５ 和 １．７２ 倍，而古根菌目、爪甲

团囊菌目、银耳菌目等优势菌目的相对丰度则低于 ＣＫ 处理。 短期施肥后土壤真菌 α 多样性和丰富度指数有所降低，主坐标分

析表明，施肥组与 ＣＫ 组真菌群落结构差异显著。 桉树土壤真菌的营养类型以腐生型为主，施肥处理中共生型真菌相对丰度显

著增加，是 ＣＫ 的 ４．１９ 倍，且增加以外生菌根马勃菌为主，而大多数其他营养类型真菌的相对丰度则显著减少。 冗余分析表明，
土壤有效养分含量、微生物碳、土壤有机碳、ｐＨ 值和土壤含水量等土壤因子是影响群落的主要因子。 短期施肥显著改变桉树人

工林土壤真菌群落结构和功能类群，增加共生真菌比例，改善土壤质量。
关键词：土壤真菌；α 多样性；ＦＵＮＧｕｉｌｄ；施肥； 桉树
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施肥显著影响土壤中碳（ｃａｒｂｏｎ， Ｃ）、氮（ｎｉｔｒｏｇｅｎ， Ｎ）、磷（ｐｈｏｓｐｈｏｒｏｕｓ， Ｐ）库和 Ｃ ／ Ｎ ／ Ｐ 比值及土壤微生

物量，对生态系统的生物地球化学过程产生较大影响［１⁃２］。 土壤微生物是连接生态系统地下和地上部分的纽

带，其对施肥的响应有不同观点［３］。 一些研究认为土壤微生物对施肥很敏感［４］。 另一些研究则报道，微生物

对肥的添加响应不明显［５］。 目前，相关研究主要聚焦在土壤理化性质、微生物量或酶等对施肥的响应，这些

指标较难全面反应土壤微生物的整体响应特征［６⁃８］。
土壤微生物群落结构是土壤质量的重要指标之一，比土壤理化性质更能准确反映土壤质量，能更有效的

响应土壤质量变化，如体现土壤是否退化或有所改良［９⁃１０］。 首先，土壤微生物群落组成结构因植被类型、土壤

类型、管理措施和肥料类型等的不同而异［１１⁃１３］。 其次，由于土壤微生物具有功能冗余，其功能类群更能够有

效的响应外界环境的变化［１４］。 施肥能够改变土壤的理化性质，改善土壤养分有效性，从而影响土壤微生物结

构及功能类群，对提高植物生产力具有重要的作用［１５⁃１６］。 此外，真菌会与植物根系形成共生体，土壤养分富

集一定程度上会促进菌根的生长，而当土壤养分贫瘠时，腐生真菌会率先降解土壤惰性有机质释放养

分［１７⁃１８］。 研究表明，土壤真菌对养分和管理措施等影响较为敏感，比细菌对土壤环境的变化更加敏感［１９］。 此

外，真菌通过分解土壤有机质为植物提供有效养分，促进土壤团聚体形成而改善土壤结构，参与土壤物质转

化、养分循环和能量转化［２０］。 但目前关于施肥对土壤真菌群落影响的研究还较少。
近年来，随着高通量测序技术的不断发展及 ＦＵＮＧｕｉｌｄ 等预测分析真菌功能平台的开发和优化，越来越多

学者开始关注真菌群落结构特征及功能的变化，以及其对植物生长发育的影响［１３，２１］。 桉树是南亚热带地区

最重要的人工林树种之一，具有巨大的经济和生态价值［２２］。 作为速生段轮伐期树种的代表，施肥是目前提高

桉树人工林生产力最直接有效的方法，但短期施肥是否能有效影响土壤质量，土壤真菌群落特征是如何响应

施肥措施等问题还不清楚，限制了桉树人工林土壤质量的有效调控。 因此，本研究以桉树人工林土壤为研究

对象，通过高通量测序技术和 ＦＵＮＧｕｉｌｄ 平台，探索桉树土壤真菌群落组成结构及其功能类群对短期施肥措施

的响应特征，以及导致土壤真菌群落差异的影响因子，将有助于对桉树人工林土壤质量进行评价和改善，为桉

树人工林的科学施肥及可持续生产提供参考依据。

１　 试验地概况

试验样地位于广东省广州市增城区华南农业大学教学科研基地（２３°１４′４８ Ｎ， １１３°３８′２０ Ｅ），属于南亚热

带季风气候，雨量充沛，年平均气温为 ２１．９１℃，年均降水量为 ２００４．５ ｍｍ。 土壤类型为典型的赤红壤。
供试桉树为尾巨桉（Ｅｕｃａｌｙｐｔｕｓ ｕｒｏｐｈｙｌｌａ × Ｅ． ｇｒａｎｄｉｓ）ＤＨ３２⁃２９ 无性系健康苗，苗高为 ２０—３５ ｃｍ，地径为

０．１５—０．２０ ｃｍ。 ２０１７ 年 ４ 月全垦整地后使用宽行窄株种植，密度为 ３ ｍ× ２ ｍ，１６５０ 株 ／ ｈｍ２。 对照组（不施肥

处理，ｃｏｎｔｒｏｌ， ＣＫ）和水肥一体化施肥（施肥处理，ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ， Ｆ）组分别设置 ５ 个（共 １８９ 株）和 ４ 个（共 １８６
株）小区，ＣＫ 与施肥处理间用 ５ ｍｍ 厚的聚丙烯板隔开，深度为 ６０ ｃｍ，以确保处理间土壤无肥料交换干扰和
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减少滴管施肥处理对相邻区处理造成的影响。 施肥处理参照我国桉树生产中的标准施肥量，穴施基肥 ２４ ｇ
尿素， ７２ ｇ 五氧化二磷， ２４ ｇ 氧化钾，每公顷 ４０ ｋｇ。 ２０１７ 年 ８ 月开始使用水肥一体化技术，分别按每株

１０．２８ ｇ尿素、６７．１１ ｇ 磷酸二氢铵、１６．２４ ｇ 氯化钾、１．０６ ｇ 四硼酸钠、０．２６ ｇ 硫酸锌溶于水后进行滴灌追肥，滴
速为 ４ Ｌ ／ ｈ，每周 ２ 次，每次连续 ３ ｈ，每周共处理 ８ ｈ，共处理 ６ 个月。

２　 研究方法

２．１　 样品采集

２０１８ 年 １ 月在每个小区采用对角线多点随机采集表层（０—１５ ｃｍ）土壤，每个小区随机选取 ８ 个点，除去

枯枝落叶层，用内径为 ５ ｃｍ 的土钻采集土样，各小区内所有土芯分别充分混合，并去除树根和石子等杂物，置
于自封袋内保存。 每小区样品分为 ２ 部分，一部分立即用液氮冷却带回实验室置于－８０℃保存，用于 ＤＮＡ 提

取；另一部分带回实验室后立即测定含水量，其余样品自然风干并过 ２ ｍｍ 筛后用于相关理化性质分析。
２．２　 土壤理化性质测定

土壤 ｐＨ 值采用 １∶２．５（ｍ ／ ｖ）土水比，用酸度计（ ＰＨＳ⁃３Ｅ，雷磁，中国）测定；全氮和土壤有机碳使用 Ｃ ／ Ｎ
测定仪（ＩｓｏＰｒｉｍｅ１００， Ｉｓｏｐｒｉｍｅ）；全磷含量采用浓硫酸⁃高氯酸消煮⁃钼锑抗比色法，速效磷采用盐酸⁃氟化铵溶

液浸提⁃钼锑抗比色法；速效钾采用醋酸铵浸提⁃火焰光度计测定（ ＩＣＰ⁃ＭＳ， ７７００ｘ， Ａｇｉｌｅｎｔ）。 微生物碳 ＭＢＣ
（ｍｇ ／ ｋｇ）采用氯仿熏蒸浸提法。
２．３　 ＤＮＡ 提取和 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 测序

土壤微生物总 ＤＮＡ 采用 ＰｏｗｅｒＳｏｉｌ ｋｉｔ （ＭｏＢｉｏ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｉｅｓ Ｃａｒｌｓｂａｄ， ＣＡ， ＵＳＡ）试剂盒提取。 用 １％琼脂

糖凝胶电泳检测基因组 ＤＮＡ 的完整性，ＮａｎｏＤｒｏｐ ２０００ 分光光度计（Ｔｈｅｒｍｏ Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ， ＵＳＡ）检测 ＤＮＡ 浓度和

质量。 利用真菌 １８Ｓ 引物 ＳＳＵ０８１７ （ ５′⁃ｂａｒｃｏｄｅ⁃ＴＴＡＧＣＡＴＧＧＡＡＴＡＡＴＲＲＡＡＴＡＧＧＡ⁃３′） 和 ＳＳＵ１１９６Ｒ （ ５′⁃
ｂａｒｃｏｄｅ⁃ＴＣＴＧＧＡＣＣＴＧＧＴＧＡＧＴＴＴＣＣ⁃３′） 进行聚合酶链式反应（Ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ Ｃｈａｉｎ Ｒｅａｃｔｉｏｎ，ＰＣＲ） 扩增。 ２％琼

脂糖凝胶电泳检测 ＰＣＲ 产物质量，利用试剂盒 ＡｘｙＰｒｅｐ ＤＮＡ Ｇｅｌ Ｅｘｔｒａｃｔｉｏｎ Ｋｉｔ （Ａｘｙｇｅｎ Ｂｉｏｓｃｉｅｎｃｅｓ， Ｕｎｉｏｎ
Ｃｉｔｙ， ＣＡ，ＵＳＡ） 对 ＰＣＲ 产物进行纯化，构建文库并通过 ＩｌｌｕｍｉｎａＭｉＳｅｑ 平台，２×２５０ ｂｐ 的双端测序策略对文库

进行测序（美吉生物公司，上海）。
２．４　 序列分析和真菌鉴定

测序数据进行拼接和质控，去除低质量序列，使用 ＱＩＩＭＥ （Ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ Ｉｎｓｉｇｈｔｓ ｉｎｔｏ Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ Ｅｃｏｌｏｇｙ）
１．７．０⁃ｄｅｖｐｉｐｅｌｉｎｅ （ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ． ｑｉｉｍｅ． ｏｒｇ） 进行分析，序列间 ９７％以上的相似性归并到一个分类单元

（Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔｓ，ＯＴＵ）中，并用核糖体数据库（Ｒｉｂｏｓｏｍａｌ Ｄａｔａｂａｓｅ Ｐｒｏｊｅｃｔ，ＲＤＰ）（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｒｄｐ．ｃｍｅ．
ｍｓｕ．ｅｄｕ ／ ）进行归并，获得分类操作单元 ＯＴＵ。 通过比对 ＵＮＩＴＥ 数据库（ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｕｎｉｔｅ．ｕｔ．ｅｅ ／ ）进行物种信息

比对，鉴定真菌群落，获得每条 ＯＴＵ 序列在界、门、纲、目、科、属、种分类水平上的分组信息。
２．５　 真菌功能类群 ＦＵＮＧｕｉｌｄ 分析

真菌的营养类型及其功能类群分类利用工具 ＦＵＮＧｕｉｌｄ ｖ１．０，步骤为将 ＱＩＭＭＥ ｐｅｐｌｉｎｅ 输出的 ＯＴＵ 信息

合并，物种信息附加在 ＯＴＵ 表格中，上传至 ＦＵＮＧｕｉｌｄ （ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｓｔｂａｔｅｓ．ｏｒｇ ／ ｇｕｉｌｄｓ ／ ａｐｐ．ｐｈｐ） 平台进行比

对分析，输出结果包含了物种的分类单位（Ｔａｘｏｎ）、物种分类级别（Ｔａｘｏｎ Ｌｅｖｅｌ）、营养型（Ｔｒｏｐｈｉｃ Ｍｏｄｅ）、功能

分组“Ｇｕｉｌｄ”和可信度“Ｃｏｎｆｉｄｅｎｃｅ”等信息。 为了不过度解读真菌功能群，只保留置信度“极可能” （ｈｉｇｈｌｙ
ｐｒｏｂａｂｌｅ） 和“很可能” （ｐｒｏｂａｂｌｅ）两个等级［２１］。
２．６　 数据处理与分析

ＯＴＵｓ 数、相对丰度、α 和 β 多样性、主坐标分析（Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅ ａｎａｌｙｓｉｓ，ＰＣｏＡ）和 Ａｄｏｎｉｓ 非参数检验

等使用 Ｒ 语言（３．４．３、３．１．０）进行计算。 数据差异显著性统计分析采用 ＳＰＳＳ ２１．０ （Ｃｈｉｃａｇｏ， ＵＳＡ） 软件，施肥

与对照处理的土壤理化性质、多样性指数、真菌群落及功能的差异采用方差分析（Ｏｎｅ⁃ｗａｙ ＡＮＯＶＡ）。 土壤真

菌群落结构与土壤理化性质之间的相关关系采用冗余分析 （ Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ， ＲＤＡ）。 同时，利用
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ＧｒａｐｈＰａｄ Ｐｒｉｓｍ ６．０ 软件进行绘图。

３　 结果与分析

３．１　 施肥对土壤因子的影响

土壤酸碱度、含水量、氮磷钾含量等是影响微生物生长的重要因子。 桉树土壤因子对施肥的响应如表 １
所示。 与对照处理相比，施肥极显著降低了土壤的含水量和 ｐＨ 值，而土壤总氮、总磷和微生物碳含量显著增

加，速效磷、速效钾和土壤有机碳含量极显著增加，其中，施肥处理中速效磷和速效钾含量分别是 ＣＫ 的 ２１．４５
和 １．５０ 倍。 说明施肥处理显著提高了土壤肥力，但同时也导致土壤酸化和土壤含水量降低。

表 １　 施肥对土壤基本理化性质的影响

Ｔａｂｌｅ １　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｎ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

土壤因子 Ｓｏｉｌ ｐａｒａｍｅｔｅｒ 对照 Ｃｏｎｔｒｏｌ 施肥 Ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ

含水量 Ｍｏｉｓｔｕｒｅ ／ ％ １０．０９±０．４５ ９．０９±０．０９∗∗

土壤 ｐＨ Ｓｏｉｌ ｐＨ ４．９４±０．１８ ４．４４±０．０１∗∗

总氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ０．１８±０．００ ０．２０±０．０３∗

总磷 Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ０．１３±０．００ ０．１５±０．０２∗

速效磷 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） ０．２０±０．００ ４．２９±０．６４∗∗

速效钾 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） ９．４９±０．２５ １４．２６±０．９４∗∗

微生物碳 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） ４９．２２±１３．４０ ６７．１８±４．４３∗

土壤有机碳 Ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ７．３１±０．４４ ８．８１±１．０４∗∗

　 　 “∗”和“∗∗”分别代表处理间差异显著和极显著

３．２　 桉树土壤真菌群落及其多样性对施肥的响应

对测序结果进行比对，得到 １１５０３０３ 条高质量序列，每个处理所测得的序列数约为 ３９４３９—５０１８７ 条。 在

９７％的相似性水平下聚类共得到 ３０７ 个 ＯＴＵ，聚类为 ２９ 门，５１ 纲，７９ 目，９９ 科，１０９ 属，１４５ 种，ＣＫ 与施肥处理

土壤真菌共有 ＯＴＵ 为 ２３６ 个。 施肥对桉树土壤真菌群落组成及其相对丰度在门和目水平的影响表明，桉树

土壤微生物的优势真菌为担子菌门 Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ （４８． ６１％—４６． ７４％） 和子囊菌门 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ （３９． ３１％—
３８．０８％），优势门在施肥处理中占比略低于 ＣＫ 处理，但处理间差异不显著（Ｐ＞０．０５）（表 ２）。 从目水平上看，
桉树土壤优势真菌为散囊菌、古根菌、肉座菌、粪壳菌、柔膜菌、爪甲团囊菌、银耳菌和牛肝菌。不同真菌的相

表 ２　 施肥处理桉树土壤门和目水平真菌群落组成和相对丰度 ／ ％

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｓ ａｎｄ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｆｕｎｇｉ ａｔ ｔｈｅ ｐｈｙｌｕｍ ａｎｄ ｏｒｄｅｒ ｌｅｖｅｌｓ ｉｎ Ｅｕｃａｌｙｐｔｕｓ ｓｏｉｌ ｗｉｔｈ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ

门 Ｐｈｙｌｕｍ 目 Ｏｒｄｅｒ 对照 Ｃｏｎｔｒｏｌ 施肥 Ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ

子囊菌 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ 散囊菌 Ｅｕｒｏｔｉａｌｅｓ １１．５８±１．５５ １９．９５±３．１０∗

古根菌 Ａｒｃｈａｅｏｒｈｉｚｏｍｙｃｅｔａｌｅｓ ６．６０±０．９５ １．５９±０．４６∗

肉座菌 Ｈｙｐｏｃｒｅａｌｅｓ ９．６０±０．７９ ８．１７±２．４８

粪壳菌 Ｓｏｒｄａｒｉａｌｅｓ ３．２６±０．４６ ２．６１±０．７７

柔膜菌 Ｈｅｌｏｔｉａｌｅｓ １．１７±０．２６ ０．９３±０．１４

爪甲团囊菌 Ｏｎｙｇｅｎａｌｅｓ ２．３９±０．１９ １．５７±０．４０∗

未鉴定 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ４．７１±０．７２ ３．２６±０．１２∗

小计 Ｔｏｔａｌ ３９．３１±２．５５ ３８．０８±０．４３

担子菌 Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ 银耳菌 Ｔｒｅｍｅｌｌａｌｅｓ ７．３９±０．５１ ５．８７±０．３５∗

牛肝菌 Ｂｏｌｅｔａｌｅｓ ３．１０±０．４０ ２３．７３±４．２９∗

未鉴定 Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ３８．１２±３．５０ １７．１４±０．３９∗

小计 Ｔｏｔａｌ ４８．６１±２．８５ ４６．７４±３．２１

其他 Ｏｔｈｅｒ 其他 ｏｔｈｅｒ １．８２±０．４４ ０．５２±０．１８∗
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对丰度对施肥处理的响应不同，牛肝菌目和散囊菌目和在施肥处理中（２３．７３％和 １９．９５％）的优势地位显著高

于 ＣＫ 处理中，分别为 ＣＫ 的 ７．６５ 和 １．７２ 倍，施肥处理中古根菌目、爪甲团囊菌目、银耳菌目等其他优势菌目

的相对丰度则低于 ＣＫ 处理。 此外，其他已鉴定的种群含量在施肥处理后均有所变化，但相对丰度低于 １％
（未列出）。 因此，桉树土壤的优势真菌群落对施肥的响应在门水平没有发生显著变化，而在更高分辨率的目

水平上，真菌群落呈现不同的响应特征（表 ２）。
ＯＴＵｓ 水平的真菌群落 α 多样性结果表明，施肥处理后桉树土壤真菌群落的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数（２．７７±０．１４）和

丰富度指数 Ａｃｅ（２３２． ３５ ± ２３． ２７）、Ｃｈａｏ１ 值（２２８． ６１ ± １９． ９４）均降低，而表示群落内优势种地位和作用的

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数有所升高，但不同处理间差异不显著（表 ３）。 进一步基于样本 ＯＴＵ 水平的相异系数 ｂｒａｙ⁃ｃｕｒｔｉｓ
距离矩阵进行主坐标分析表明，施肥处理的真菌群落结构与 ＣＫ 显著分开，第一主成分解释了群落结构差异

的 ８８．７６％，第二主成分解释了群落结构差异的 ７．５８％，共同解释了群落结构差异的 ９６．３４％。 此外，Ａｄｏｎｉｓ 非

参数检验表明施肥与对照处理间真菌群落结构差异极显著（Ｐ＜０．０１）（图 １）。

表 ３　 施肥对土壤真菌 α多样性指数的影响

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｎ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｉ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ

处理 Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ Ｓｈａｎｎｏｎ 指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

丰富度指数 Ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｉｎｄｅｘ

均匀度指数 Ａｃｅ 丰富度指数 Ｃｈａｏ １

ＣＫ ２．９１±０．０６ ０．０９±０．０１ ２３８．９６±１４．２６ ２４１．４４±１３．５５

Ｆ ２．７７±０．１４ ０．１２±０．０２ ２３２．３５±２３．２７ ２２８．６１±１９．９４

图 １　 桉树土壤真菌群落组成的主坐标分析

　 Ｆｉｇ．１ 　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅ ａｎａｌｙｓｉｓ （ ＰＣｏＡ） ｏｆ Ｅｕｃａｌｙｐｔｕｓ ｓｏｉｌ

ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

３．３　 真菌群落功能类群对施肥的响应

利用 ＦＵＮＧｕｉｌｄ 数据库对施肥与 ＣＫ 组真菌群落进

行比对。 结果如图 ２ 所示，ＣＫ 组真菌的营养型以腐生

型（Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ）为主（４６．２３％），病理型（２３．５４％）次之，
其他类型和共生型分别占 ２０．５２％和 ９．０７％。 而施肥处

理后，真菌的营养型则以共生型为主，相对丰度为

３７．９７％，是 ＣＫ 的 ４．１９ 倍，其次为腐生型（３７．５４％）和病

理型（１３．２３％），其他类型仅占 １１．２６％。 表明施肥极显

著改变了土壤真菌群落的营养类型，共生型真菌群落占

比极显著增加，而其他营养类型的真菌群落极显著降低

（Ｐ＜０．０１）。
桉树土壤真菌群落主要鉴定为土壤腐生真菌、木质

腐生真菌、其他腐生真菌、未定义腐生真菌、丛枝菌根真

菌、外生菌根真菌，内生真菌、内生寄生菌、动物病原菌

和植物病原菌 １０ 个主要功能群（图 ３）。 其中，未定义

腐生真菌在 ＣＫ 中占比最高，相对丰度为 ２９．８３％，其次

为内生⁃寄生真菌（２２．６３％）和未定义真菌（２０．５９％），外生真菌占 ７．３１％。 而施肥处理中外生菌根真菌占比最

高，达到 ３６．８８％，其次为未定义腐生真菌（３２．８２％）和内寄生真菌（１２．７４％），未定义真菌占 １１．２６％（图 ３）。
进一步分析表明，共生真菌的优势属为马勃菌和球囊菌，其中马勃菌施肥后占比（３６．５２％）极显著增加，是 ＣＫ
的 ５．０３ 倍，而其他共生真菌如球囊菌占比有所减少（未列出）。 表明施肥显著增加了桉树土壤共生真菌中外

生菌根真菌（尤其是马勃菌）和木质腐生真菌的富集，而降低了土壤腐生真菌、动物病原菌和植物病原菌等的

相对丰度。
３．４　 真菌群落结构变化与土壤因子的关系

进一步通过冗余分析研究土壤真菌群落变化与土壤理化性质的关系。 如图 ４ 所示，土壤因子基本完全解
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图 ２　 施肥对土壤真菌营养类型的影响

Ｆｉｇ．２　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｎ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｉ ｔｒｏｐｈｉｃ ｍｏｄｅ

“∗∗”代表处理间差异极显著

释了（９６．３２％）真菌群落差异，第一轴土壤因子解释了

真菌群落差异的 ８８．６１％，第二坐标轴土壤因子解释了

真菌群落差异的 ７．７１％。 群落结构差异与有效磷（Ｐ＜
０．０１）、土壤含水量（Ｐ＜０．０１）、有效钾（Ｐ＜０．０１），ｐＨ（Ｐ＜
０．０５）呈显著关系，土壤含水量（ ｒ ＝ －０．９４７）和 ｐＨ 值

（ ｒ＝ － ０． ９３６） 与施肥呈负相关，而土壤有效磷 （ ｒ ＝
０．９９８）、ＳＯＣ（ ｒ ＝ ０．９９２）、总氮（ ｒ ＝ ０．９９１）、速效钾（ ｒ ＝
０．９８７）、ＭＢＣ（ ｒ＝ ０．９７４）和总磷（ ｒ ＝ ０．８０４）含量与施肥

呈正相关。 说明施肥改善了土壤质量，但可能导致一定

的酸化和水分亏缺。

图 ３　 施肥对土壤真菌功能类群的影响

Ｆｉｇ．３　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｎ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｒｏｕｐｓ （Ｇｕｉｌｄ）

“∗”代表处理间差异显著

４　 讨论

４．１　 施肥对土壤真菌结构和功能群落的影响

土壤微生物对环境因子变化的响应极其敏感［２０］。 不同的微生物类群呈现不同生态学功能，且不同分类

学水平上的微生物类群对土壤质量的响应特征也不尽相同［２３⁃２４］。 本结果中，桉树人工林土壤以担子菌门和

子囊菌门主导，大多数子囊菌门和担子菌门都是腐生型或者共生型的营养方式，这与大多数的研究结果一

致［１３，２１］。 通常当土壤养分富集时，有利于富营养菌群的生长，而当土壤养分贫瘠时寡营养菌群的丰度相对增

加［１７，１８］。 短期施肥后桉树土壤中担子菌门和子囊菌门与 ＣＫ 相比呈下降趋势，但差异不显著。 而在目水平

上，牛肝菌目和散囊菌目在施肥处理中的优势地位显著高于 ＣＫ 处理中，分别为 ＣＫ 的 ７．６５ 和 １．７２ 倍，施肥处

理中古根菌目、爪甲团囊菌目、银耳菌目等优势菌目的相对丰度则低于 ＣＫ 处理。 这可能与不同真菌目类群
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图 ４　 施肥处理土壤真菌群落组成与土壤理化因子的 ＲＤＡ 分析

　 Ｆｉｇ．４　 Ｔｈｅ ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｗｉｔｈ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｕｎｄｅｒ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ

箭头代表环境因子变量；Ｍ： 含水量 ｍｏｉｓｔｕｒｅ； ＭＢＣ： 微生物碳

ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ； ＳＯＣ： 土壤有机碳 ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ；

ＴＮ： 总氮 ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ； ＴＰ： 总磷 ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ； ＡＰ： 速效磷

ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ； ＡＫ：速效钾 ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ

对资源的需求不同有关，短期施肥处理中显著增加的牛

肝菌目和散囊菌目可能属于富营养菌群，而古根菌目、
爪甲团囊菌目、银耳菌目可能是寡营养菌群（表 ２）。 因

此，更细的分类学水平能更准确的反映土壤真菌对短期

施肥的响应特征。
本研究中，短期施肥使桉树人工林真菌多样性指数

降低，处理间差异不显著（表 ３）。 关于施肥对真菌多样

性的研究结果不一致，这可能与施肥的种类有关，无机

肥易导致土壤酸化，抑制真菌群落的生长，而有机肥不

会导致土壤的酸化［２５⁃２６］。 其次，与施肥强度也间接影

响真菌群落结构变化，如氮肥富集抑制腐生菌而活化部

分菌根真菌，高氮肥会降低微生物量，而较低氮肥导致

根尖外生菌根丰度下降，使真菌群落组成随氮肥梯度变

化［２７⁃２８］。 短期施肥后桉树人工林土壤真菌的群落结构

显著改变（图 １），这与大多数的研究结果一致［２９］。 其

可能原因为：首先，真菌通常率先进入动植物残体，进行

破碎化、腐殖质化，使得复杂的大分子有机质被降解为

利于植物易于吸收的有效养分［２９］；其次，真菌与植物形

成共生体有效获取植物所需的养分，植物同时也为真菌

生长提供所需的能量，如本研究中，短期施肥处理桉树人工林土壤中外生菌根真菌占比最高，且共生真菌马勃

菌在施肥处理中极显著增加（图 ３） ［２６］；此外，酸碱度变化会导致部分真菌群落休眠或者激发，如本研究中的

球囊菌（表 １，图 ３） ［３０］。 因此，短期施肥显著影响了不同生态学功能的真菌类群，腐生型的真菌较少通过降解

复杂的有机质来释放养分，而共生型的真菌丰度相反会升高，从而改善土壤质量。
４．２　 真菌群落变化与土壤因子的关系

短期施肥后，桉树土壤总氮、总磷、有效磷、速效钾含量显著增加（表 １），真菌群落对施肥产生显著响应

（图 １），土壤因子解释了真菌群落结构差异的 ９６．３２％，说明施肥显著提高了土壤肥力（图 ４），这与前人研究

结果一致［２７］。 土壤有机碳和 ＭＢＣ 的含量是土壤健康的重要指标［８］。 研究表明，添加氮磷钾后，植物、土壤和

微生物生物量 Ｃ、Ｎ、Ｐ 库影响显著增加［２，８］。 增加氮的投入会减少微生物量，但旱地作物土壤中的微生物往往

受益于矿物肥料的投入，矿质肥料的添加显著增加水稻土壤微生物碳和有机碳含量［２６］。 本研究中，施肥增加

了土壤微生物总量，提高了土壤碳的固定，土壤真菌群落变化对施肥的响应与 ＭＢＣ 和 ＳＯＣ 呈正相关（表 １，图
４）。 施肥促进植物生产力提高可能导致有机 Ｃ 的投入增加，进而增加 ＭＢＣ 的含量［８］。 此外，ｐＨ 也是主导土

壤微生物群落结构的主要限制因子，土壤酸碱度会导致部分类群进入休眠状态［３０］。 桉树土壤真菌群落变化

对施肥的响应与 ｐＨ 和土壤含水量呈负相关，表明施肥导致了土壤酸化和土壤含水量减低（表 １，图 ４）。 总

之，施肥有效的改善了土壤的质量，也同时导致部分酸化，土壤环境因子能有效的解释微生物群落的差异，土
壤养分和土壤 ｐＨ 受到施肥显著影响，从而影响土壤真菌群落特征。

本研究在一定范围揭示了桉树人工林土壤真菌结构和功能类群对短期施肥的响应及与土壤理化性质的

关系。 然而，土壤是个复杂的系统，土壤中其他微生物如细菌、土壤其他理化因子及相关酶是如何响应长期施

肥处理等问题还有待进一步研究。 此外，ＦＵＮＧｕｉｌｄ 数据库是基于目前已有的数据和文献资料进行的，目前相

关应用还较少，其数据库还有待完善，同时也需要开发其他分析方法以更好的研究真菌所行使的功能。

５　 结论

桉树土壤真菌主要由担子菌门和子囊菌门构成，短期施肥显著改变了真菌群落结构，更细分类学水平能
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够更加准确的反映不同类群对施肥的响应特征；其次，功能类群相对于群落结构对短期施肥的响应更加敏感，
不同生态学功能群的响应不同，短期施肥使优势共生型真菌尤其是外生菌根真菌相对丰度显著增加；此外，土
壤有效养分含量、土壤含水量、ｐＨ 值是影响真菌群落变化的主要原因。 因此，合理施肥能有效改善土壤质量，
从而提高地上植物的生产力。
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