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有机肥施用对红壤原生生物与微生物互作的影响

曾昭阳１ꎬ ２ꎬ栾　 璐１ꎬ薛敬荣１ꎬ孙　 波１ꎬ蒋瑀霁１ꎬ∗

１ 土壤与农业可持续发展国家重点实验室(中国科学院南京土壤研究所)ꎬ 南京　 ２１０００８

２ 中国科学院大学ꎬ 北京　 １０００４９

摘要:为明确不同施肥处理对土壤原生生物群落、微生物碳代谢活性的影响ꎬ以南方典型旱地红壤为研究对象ꎬ基于中国科学院

鹰潭红壤生态实验站玉米单作系统有机培肥长期定位试验ꎬ选取不施肥(Ｍ０)、低量猪粪(Ｍ１)、高量猪粪(Ｍ２)、高量猪粪＋石灰

(Ｍ３)４ 个处理ꎬ利用高通量测序技术研究不同猪粪处理下红壤原生生物多样性、群落结构的变化ꎬ揭示原生生物与微生物互作

对土壤微生物碳代谢活性和玉米产量的影响ꎮ 结果表明:①长期施用猪粪处理下ꎬ土壤 ｐＨ、有机质(ＳＯＭ)、全氮(ＴＮ)、全磷

(ＴＰ)、速效磷(ＡＰ)和速效钾(ＡＫ)的含量显著提高ꎻ②与 Ｍ０ 处理相比ꎬ施肥处理显著提高了原生生物生物量和多样性ꎬ并且显

著改变了其群落结构ꎬ其中土壤 ＴＰ、ｐＨ、ＡＰ、ＴＮ、ＳＯＭ 和 ＡＫ 是原生生物群落结构变化的重要驱动因子ꎻ③施肥处理显著提高了

土壤细菌和真菌生物量ꎬ增加了微生物碳代谢活性(Ａｖｅｒａｇｅ ｗｅｌｌ ｃｏｌｏｒ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔꎬＡＷＣＤ)ꎻ④土壤 ｐＨ 和 ＡＰ 通过影响原生生

物多样性和群落结构ꎬ间接提高了微生物碳代谢活性和玉米产量ꎮ 本研究结果为提升旱地红壤的生物多样性ꎬ保障土壤健康和

维持生态系统服务功能提供了科学依据ꎮ
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ｓｏｉｌꎬ ａｎｄ ｍａｉｎｔａｉｎｉｎｇ ｓｏｉｌ ｈｅａｌｔｈ ａｎｄ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ ｓｅｒｖｉｃｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎｉｎｇ.
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原生生物是除了真菌、植物和动物外的单细胞真核生物ꎬ在土壤中广泛存在ꎬ其种类丰富ꎬ在土壤食物网

中占据重要位置[１—２]ꎮ 根据它们在生态系统中的功能可将其分为:吞噬型、光养型、寄生型和腐生型四大

类[２—３]ꎮ 在土壤生态系统中ꎬ光养型原生生物虽然仅占土壤原生生物的 １０％ꎬ但它们的光合作用是土壤有机

碳的重要来源[４—５]ꎮ 吞噬型原生生物是土壤中细菌和真菌的主要捕食者[６]ꎬ其选择性捕食作用改变了细菌和

真菌的群落结构与功能ꎬ进而影响土壤生态系统的养分循环和能量流动[５—６]ꎮ 原生生物的捕食作用会加快土

壤有机碳转化ꎬ导致更多氮磷养分被释放到土壤中[７]ꎬ从而促进植物对氮磷等养分的吸收[２]ꎮ 有研究表明ꎬ
由于对环境变化敏感ꎬ原生生物是指示土壤微环境变化和植物健康的关键指标[８—９]ꎮ 尽管原生生物在生态系

统中发挥着至关重要的作用ꎬ但对原生生物的认知远少于细菌、真菌等微生物群体ꎮ 同时ꎬ已有的研究只关注

某一特定类群的原生生物[１０]ꎬ针对原生生物的群落水平仍有待深入探究ꎮ
施用有机肥被认为是土地培肥、实现农业循环发展、保持土壤健康和粮食安全的重要举措[１１]ꎮ 中国作为

一个畜禽大国ꎬ每年畜禽粪便产量约 ２７ 亿 ｔ[１２]ꎮ 由于畜禽粪便中富含氮、磷、钾等作物生长所需的营养元素ꎬ
因此常被作为有机肥料用于提高耕地地力和土壤生物功能活性ꎬ实现资源的循环利用ꎬ其中猪粪是我国施用

量最大的有机肥[１３]ꎮ 施加有机肥可以有效减少化肥的施用量ꎬ降低因过量施用化肥所带来的环境污

染[１４—１５]ꎮ 与施用化肥相比ꎬ施用有机肥更能提高土壤细菌、真菌以及原生生物的数量和多样性ꎬ并显著改变

微生物和原生生物的群落结构[９ꎬ１６—１７]ꎮ 有研究表明ꎬ施加猪粪可以改善土壤理化性质ꎬ阻控土壤酸化ꎬ增加

红壤的酶活性和有效氮磷含量ꎬ促进了土壤肥力和作物产量快速提升[１８—１９]ꎮ 猪粪输入的有机质和养分元素

会通过自下而上的作用影响土壤微食物网中生物的多样性和生态功能[２０]ꎮ 土壤微生物在调控农田生态系统

养分转化和作物增产中发挥着至关重要作用ꎬ土壤微生物对碳源的利用能力可以表征微生物的代谢活性ꎬ敏
感地反映生态系统的微小变化[２１]ꎮ 目前ꎬ国内外研究大多聚焦在施肥对土壤微生物群落的影响上[２２—２３]ꎬ关
于原生生物的群落特征ꎬ以及原生生物与微生物互作对微生物碳代谢和作物产量的影响机制鲜有报道ꎮ

旱地红壤作为我国南方的典型土壤ꎬ面临着酸化加速、养分贫瘠和生物功能退化等严重问题ꎬ制约了土壤

健康和粮食产能的提升[２４]ꎮ 探究土壤原生生物群落对施肥措施的响应ꎬ有助于我们理解施用有机肥背景下

土壤健康和生态功能的状况ꎮ 近年来ꎬ高通量测序技术不断突破以及原生生物数据库的建立ꎬ为研究土壤生

态系统中原生生物多样性和群落结构提供了新契机[２５]ꎮ 本研究针对我国南方典型旱地红壤ꎬ依托中国科学

院红壤生态实验站设置的有机培肥长期定位试验ꎬ通过高通量测序技术ꎬ深入研究:①不同猪粪处理下土壤原

生生物多样性和群落组成特征ꎻ②原生生物捕食作用对微生物碳代谢活性的影响机制ꎮ 研究结果为提高红壤

生态系统功能稳定性ꎬ保障耕地健康提供了科学依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验区概况

田间长期定位试验位于江西省鹰潭市中国科学院红壤生态实验站(１１６°５５ ¢Ｅꎬ２８°１３ ¢Ｎ)ꎮ 该试验区属于

中亚热带季风气候ꎬ年均温 １７.８℃ꎬ年均降水量 １７９５ ｍｍꎬ无霜期 ２６２ ｄꎮ 试验地土壤为第四纪红黏土发育的

黏化湿润富铁土ꎬ呈强酸性ꎬ有机质含量低ꎬ氮磷养分贫瘠ꎮ 供试表层土壤(０—２０ ｃｍ)基本理化性质为:ｐＨ
４.９ꎬ有机质 ６.０ ｇ / ｋｇꎬ全氮 ０.２９ ｇ / ｋｇꎬ速效磷 ２０ ｍｇ / ｋｇꎬ速效钾 ４８.４５ ｍｇ / ｋｇꎮ

９３９２　 ７ 期 　 　 　 曾昭阳　 等:有机肥施用对红壤原生生物与微生物互作的影响 　
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１.２　 试验设计

旱地红壤有机培肥长期定位试验设置于 ２００２ 年ꎬ共 １２ 个试验小区(２ ｍ × ２ ｍ)ꎬ分为 ４ 个处理:①不施

肥(Ｍ０)ꎻ②低量猪粪(Ｍ１ꎬ１５０ ｋｇ Ｎｈｍ－２ ａ－１)ꎻ③高量猪粪(Ｍ２ꎬ６００ ｋｇ Ｎｈｍ－２ ａ－１)ꎻ④高量猪粪＋石灰(Ｍ３ꎬ６００
ｋｇ Ｎｈｍ－２ ａ－１＋石灰 ３０００ ｋｇ ｈｍ－２(３ａ) －１)ꎮ 小区内种植单季玉米ꎬ品种为苏玉 ２４ꎬ种植密度为 ５００００ 株 / ｈｍ２ꎮ
猪粪在播种前一次性施入ꎬ与表层土一起翻耕、耙匀ꎮ 猪粪的基本性质为:ｐＨ ７.７ꎬ全碳 ３０６.６ ｇ / ｋｇꎬ全磷

２０.２ ｇ / ｋｇꎬ全氮 ３２.７ ｇ / ｋｇꎬ全钾 １４.１ ｇ / ｋｇꎮ
１.３　 样品采集与土壤理化分析

在 ２０２０ 年 ７ 月玉米收获前ꎬ每个小区按照 Ｓ 型采样法采集 １０ 个土钻的表层土壤(０—２０ ｃｍ)ꎬ混匀后冰

袋保存立刻带回实验室ꎮ 所有土样分为 ３ 份ꎬ１ 份自然风干ꎬ用于测定土壤基本理化性质ꎻ１ 份保存在－８０℃
冰箱ꎬ用于提取土壤基因组 ＤＮＡꎬ１ 份保存在 ４℃冰箱ꎬ用于测定磷脂脂肪酸(Ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄｓꎬＰＬＦＡｓ)
和微生物碳代谢活性ꎬ一周内完成ꎮ

土壤化学性质测定参照«土壤农业化学分析方法» [２６]ꎮ 土壤 ｐＨ 采用电位计法测定ꎬ土壤有机质(ＳＯＭ)
采用重铬酸钾氧化－容量法测定ꎬ全氮(ＴＮ)采用凯氏定氮法测定ꎬ全磷(ＴＰ)采用碳酸钠熔融法测定ꎬ全钾

(ＴＫ)采用氢氧化钠熔融法测定ꎬ有效磷(ＡＰ)采用碳酸氢钠浸提—钼锑抗比色法测定ꎬ速效钾(ＡＫ)采用乙酸

铵浸提—火焰光度法测定ꎮ 玉米籽粒于玉米成熟期采集ꎬ将籽粒于 １０５℃杀青ꎬ６５℃烘干后计算每个小区的

玉米产量ꎮ
１.４　 土壤原生生物高通量测序

称取 ０.５ ｇ 土壤样品ꎬ采用 Ｆａｓｔ ＤＮＡ􀳏 ＳＰＩＮ Ｋｉｔ ｆｏｒ Ｓｏｉｌ 试剂盒(ＭＰ Ｂｉｏｍｅｄｉｃａｌｓꎬ美国)参照试剂盒说明书

的具体方法和步骤提取土壤基因组 ＤＮＡꎮ 利用 １％琼脂糖凝胶电泳检测抽提的基因组 ＤＮＡꎮ 使用引物

ＴＡＲｅｕｋ４５４ＦＷＤ１(５′￣ＣＣＡＧＣＡＳＣＹＧＣＧＧＴＡＡＴＴＣＣ ￣ ３′)和 ＴＡＲｅｕｋＲＥＶ３(５′￣ＡＣＴＴＴＣＧＴＴＣＴＴＧＡＴＹＲＡ ￣ ３′)对

原生生物 １８Ｓ ｒＲＮＡ 的 Ｖ４ 区进行扩增[２７]ꎬ通过 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 平台进行高通量测序ꎬ测序数据已提交至 ＮＣＢＩ 数据

库中(ＰＲＪＮＡ６２３２３８)ꎮ
对获得的原始序列进行质量筛选ꎬ运用 ＱＩＩＭＥ２(Ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ Ｉｎｓｉｇｈｔｓ ｉｎｔｏ Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ Ｅｃｏｌｏｇｙ Ｖｅｒｓｉｏｎ ２)流程

进行分析[２８]ꎮ 使用 Ｕｓｅａｒｃｈ 平台按照 ９７％的相似性对序列进行聚类并去除嵌合体ꎬ将聚类的样品划分为不

同的分类操作单元( ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔｓꎬＯＴＵｓ)ꎬ根据原生生物核糖体参考数据库(Ｐｒｏｔｉｓｔ Ｒｉｂｏｓｏｍａｌ
Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｄａｔａｂａｓｅꎬＰＲ２ꎬｈｔｔｐｓ: / / ａｐｐ.ｐｒ２￣ｐｒｉｍｅｒｓ. ｏｒｇ / )对原生生物的可操作分类单元(Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ
ｕｎｉｔｓꎬＯＴＵｓ)进行物种分类注释ꎬ在 ｐｈｙｌｕｍ(门)、ｃｌａｓｓ(纲)、ｏｒｄｅｒ(目)、ｆａｍｉｌｙ(科)、ｇｅｎｕｓ(属)和 ｓｐｅｃｉｅｓ(种)
水平上统计各样本的物种组成ꎬ得到原生生物 ＯＴＵｓ 分类水平数据表ꎬ每个样本高通量测序平均深度为 ４０００９
条序列ꎬ 其中原生生物 １０６９２ 条序列ꎮ 根据 Ｘｉｏｎｇ 等[９] 的方法将红藻门 ( Ｒｈｏｄｏｐｈｙｔａ )ꎬ 链 形 植 物

(Ｓｔｒｅｐｔｏｐｈｙｔａ)ꎬ后生动物(Ｍｅｔａｚｏａ)、真菌(Ｆｕｎｇｉ)和模糊类群全部剔除后ꎬ再将所有样品序列条数进行抽平后

计算原生生物 ａｌｐｈａ 多样性ꎬ按照功能把土壤原生生物划分为吞噬型、光养型、寄生型和腐生型四大类[５ꎬ ９]ꎮ
不同原生生物类群的相对丰度以该类群的序列数占原生生物总序列数的比例来表示ꎮ
１.５　 土壤微生物生物量

土壤 ＰＬＦＡ 的测定参考 Ｆｒｏｓｔｅｇａｒｄ 等[２９]的方法ꎮ 称取 ２ ｇ(干重当量)鲜土样品ꎬ用磷酸钾、氯仿和甲醇缓

冲液提取ꎬ在硅胶柱上分离磷脂ꎮ 样品经过碱性甲醇分解ꎬ转化成脂肪酸甲酯ꎬ加入脂肪酸 １９:０ 为内标ꎮ 然

后通过气相色谱仪(Ｈｅｗｌｅｔｔ￣ＰａｃｋａｒｄꎬＷｉｌｍｉｎｇｔｏｎꎬＤＥ)进行测定ꎮ 用 ＭＩＤＩ Ｓｈｅｒｌｏｃｋ 微生物鉴定系统(Ｖｅｒｓｉｏｎ
４.５)对 ＰＬＦＡ 进行鉴定ꎮ 利用 ＰＬＦＡ 标记法分析细菌、真菌和原生生物的生物量[３０]ꎮ
１.６　 土壤微生物碳代谢

用 Ｂｉｏｌｏｇ￣ＥＣＯ 板 (美国 Ｂｉｏｌｏｇ 公司) 测定的每孔颜色平均变化率 ( Ａｖｅｒａｇｅ ｗｅｌｌ ｃｏｌｏｒ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔꎬ
ＡＷＣＤ)ꎬ以此表示微生物群落对单一碳源的利用能力ꎬ即微生物碳代谢能力ꎮ 取 ５ ｇ 新鲜土壤(干重当量)添
加到 ４５ ｍＬ 无菌的 ０.８５％(ｗ / ｖ)生理盐水中ꎬ以 ９０ ｒｐｍ 的速度震荡 ３０ ｍｉｎꎬ静置 ２ ｈꎮ 将 １ ｍＬ 上清液用无菌

０４９２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４３ 卷　
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盐溶液稀释至 ２０ ｍＬꎬ取 ２００ μＬ 混合悬浮液加入 Ｂｉｏｌｏｇ￣ＥＣＯ 板的每个孔中ꎮ 将生态板放置在 ２５℃培养 ７ ｄꎮ
碳源利用率由四唑紫氧化染料的还原来确定ꎬ随着微生物对底物的利用ꎬ相应的孔会从无色变为紫色ꎮ 每

２４ ｈ通过测定 ５９０ ｎｍ 处的吸光度 ＯＤ５９０ 来计算 ＡＷＣＤ 值ꎬ最终选择培养第 ９６ ｈ 的 ＡＷＣＤ 值进行分析ꎮ
ＡＷＣＤ 的计算方法为:

ＡＷＣＤ ＝ ∑(Ｃ ｉ － Ｒ) / ３１

式中:Ｃ ｉ为第 ｉ 个孔 ５９０ ｎｍ 下的吸光值ꎻＲ 为对照孔的吸光值ꎮ
１.７　 数据处理

利用 ＳＰＳＳ ２３.０ 进行单因素方差分析(ｏｎｅ￣ｗａｙ ＡＮＯＶＡ)ꎬ皮尔森(Ｐｅａｒｓｏｎ)相关性分析ꎬ和多重比较采用

ＬＳＤ 法(显著性水平为 Ｐ＝ ０.０５)ꎮ 利用 Ｒ 软件(ｖｅｒｓｉｏｎ ３.６.２)中的相关软件包(ｖｅｇａｎꎬ ｓｔａｔｓ 和 ｒａｎｄｏｍＦｏｒｅｓｔ)
进行典型相关分析( ｃａｎｏｎｉｃａｌ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓꎬＣＣＡ)和随机森林分析ꎬ计算原生生物群落丰富度指数

(Ｃｈａｏ１、ＡＣＥ)和物种多样性指数(Ｓｈａｎｎｏｎ￣Ｗｉｅｎｎｅｒ 和 Ｓｉｍｐｓｏｎ)ꎬ分析土壤原生生物群落组成ꎬ并进行蒙特尔

检验(Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔ)ꎮ 通过随机森林模型筛选显著影响 ＡＷＣＤ 值的土壤因子和生物因子ꎬ在 ＡＭＯＳ ２４.０ 软件中

构建结构方程模型(ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ ｅｑｕａｔｉｏｎ ｍｏｄｅｌｌｉｎｇꎬ ＳＥＭ)ꎬ分析土壤化学性质和原生生物群落对微生物碳代谢

活性的影响ꎮ 利用 Ｏｒｉｇｉｎ ９.０ 软件绘图ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 不同施肥处理对土壤化学性质和玉米产量的影响

施用有机肥显著影响了旱地红壤化学性质和玉米产量(表 １)ꎮ 与 Ｍ０ 处理相比ꎬＭ１ 处理下土壤 ｐＨ 升高

至 ４.６９ꎬＭ２ 和 Ｍ３ 处理下土壤 ｐＨ 分别升高至 ６.０８ 和 ６.５６ꎮ 与 Ｍ０ 处理相比ꎬ低肥和高肥处理(Ｍ１、Ｍ２ 和

Ｍ３)均显著提高了土壤 ＳＯＭ、ＴＮ 和 ＴＰ 含量(Ｐ<０.０５)ꎬ而高肥处理(Ｍ２ 和 Ｍ３)显著增加了土壤 ＡＰ 和 ＡＫ 含

量(Ｐ<０.０５)ꎮ 其中ꎬＭ２ 处理下 ＳＯＭ 含量比 Ｍ０ 和 Ｍ１ 分别上升了 ２.７４ 倍和 １.５８ 倍ꎮ Ｍ２ 处理下 ＴＮ 和 ＴＰ 含

量分别为 Ｍ０ 处理的 ２.９５ 倍和 ７.１５ 倍ꎬ为 Ｍ１ 处理的 １.７６ 倍和 ２.２８ 倍ꎮ Ｍ３ 处理下 ＴＮ 和 ＴＰ 含量分别为 Ｍ０
处理的 ２.７５ 倍和 ６.８２ 倍ꎬ为 Ｍ１ 处理的 １.６４ 倍和 ２.２０ 倍ꎮ 施用有机肥显著提高了玉米产量ꎬ其中 Ｍ２ 和 Ｍ３
处理玉米产量增加最为显著ꎮ

表 １　 不同施肥处理条件下的红壤化学性质和玉米产量

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｏｉｌ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｎｄ ｍａｉｚｅ ｙｉｅｌｄ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ｐＨ

有机质
ＳＯＭ /
(ｇ / ｋｇ)

全氮
ＴＮ /

(ｇ / ｋｇ)

全磷
ＴＰ /

(ｇ / ｋｇ)

全钾
ＴＫ /

(ｇ / ｋｇ)

速效磷
ＡＰ /

(ｍｇ / ｋｇ)

速效钾
ＡＫ /

(ｍｇ / ｋｇ)

产量
Ｙｉｅｌｄ

(ｋｇ / ｈｍ２)

Ｍ０ ４.４５±０.０２ｄ ８.９７±０.７７ｃ ０.５５±０.０８ｃ ０.２９±０.０２ｃ １２.１１±０.２７ａ ４.３±０.８７ｃ ８７.３±９.４７ｂ ４０６.１±２７.５４ｃ

Ｍ１ ４.６９±０.０７ｃ １５.５６±１.０１ｂ ０.９２±０.１１ｂ ０.９０±０.１３ｂ １１.９５±０.４４ａ ９０.９±４.６３ｂ ９３.１±３.７９ｂ ４３１６.０±３５３.９ｂ

Ｍ２ ６.０８±０.０６ｂ ２４.６１±２.９９ａ １.６２±０.１２ａ ２.０５±０.０３ａ １１.７４±０.４７ａ ４６７.３±２０.９３ａ １４０.７±０.４７ａ ８７３４.７±５３２.６ａ

Ｍ３ ６.５６±０.０３ａ ２３.７４±３.４０ａ １.５１±０.１４ａ １.９８±０.１４ａ １１.６３±０.１４ａ ４８６.５±１４.００ａ １４２.４±８.５ａ ８３４２.８±１７５.９ａ

　 　 Ｍ０:不施肥ꎻＭ１:低量猪粪ꎻＭ２:高量猪粪ꎻＭ３:高量猪粪＋石灰ꎻｐＨ:土壤酸碱度 ｓｏｉｌ ａｃｉｄｉｔｙꎻＳＯＭ:土壤有机质 ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒꎻＴＮ:全氮 ｓｏｉｌ

ｎｉｔｒｏｇｅｎꎻＴＰ:全磷 ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓꎻＴＫ:全钾 ｔｏｔａｌ ｐｏｔａｓｓｉｕｍꎻＡＰ:速效磷 ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓꎻＡＫ:速效钾 ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｏｔａｓｓｉｕｍꎻ同一列中不同小写字

母表示不同处理之间差异显著(Ｐ<０.０５)ꎬ表中数据为平均值±标准误

２.２　 不同施肥处理对土壤原生生物与微生物生物量、以及碳代谢的影响

施肥处理下显著增加了土壤细菌和真菌 ＰＬＦＡ 含量(Ｐ<０.０５ꎬ图 １)ꎬ细菌和真菌 ＰＬＦＡ 含量均在 Ｍ２ 处理

下最高ꎬ分别为 ２５.７ ｎｍｏｌ / ｇ 和 １１.８ ｎｍｏｌ / ｇꎬ其中 Ｍ２ 和 Ｍ３ 处理下细菌的 ＰＬＦＡ 含量分别为 Ｍ０ 处理的 ７.１７
倍和 ６.２２ 倍ꎬ为 Ｍ１ 处理的 １.６４ 倍和 １.４３ 倍ꎬＭ２ 和 Ｍ３ 处理下真菌的 ＰＬＦＡ 含量分别为 Ｍ０ 处理的 ５.１３ 倍和

４.７９ 倍ꎬ为 Ｍ１ 处理的 １.８４ 倍和 １.７２ 倍ꎮ 施肥处理下ꎬ土壤原生生物 ＰＬＦＡ 含量显著增加ꎬ顺序依次为 Ｍ３ ≈
Ｍ２>Ｍ１>Ｍ０ꎬ其中 Ｍ１、Ｍ２、Ｍ３ 处理下原生生物的 ＰＬＦＡ 含量分别为 Ｍ０ 处理下的 ３.８ 倍、６.６ 倍和 ７.３ 倍ꎬＭ２
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和 Ｍ３ 处理下原生生物的 ＰＬＦＡ 含量分别为 Ｍ１ 处理下的 １.７ 倍和 １.９ 倍ꎮ 与 Ｍ０ 处理相比ꎬ猪粪处理下

ＡＷＣＤ 值显著增加ꎬ其中 Ｍ２ 处理 ＡＷＣＤ 值分别为 Ｍ０ꎬＭ１ 和 Ｍ３ 处理的 ７.１８ 倍ꎬ１.５５ 倍和 １.４８ 倍ꎮ

图 １　 不同施肥处理下土壤细菌、真菌、原生生物生物量和 ＡＷＣＤ 值

Ｆｉｇ.１　 Ｔｈｅ ＰＬＦＡｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌꎬ ｆｕｎｇｉ ａｎｄ ｐｒｏｔｉｓｔ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｎｄ ＡＷＣＤ ｖａｌｕｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

Ｍ０:不施肥:Ｍ１:低量猪粪ꎻＭ２ 高量猪粪:Ｍ３ 高量猪粪＋石灰ꎻＡＷＣＤ:每孔颜色平均变化率 ａｖｅｒａｇｅ ｗｅｌｌ ｃｏｌｏｒ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔꎻ同一组柱形图上不

同小写字母表示不同处理间差异显著(Ｐ<０.０５)ꎬ误差棒为标准误

２.３　 不同施肥处理对土壤原生生物多样性和群落结构的影响

施肥处理显著提高了土壤原生生物的 ａｌｐｈａ 多样性(Ｐ<０.０５ꎬ图 ２)ꎮ Ｍ１、Ｍ２ 和 Ｍ３ 处理下原生生物的

Ｃｈａｏ１ 和 ＡＣＥ 指数显著高于 Ｍ０ 处理(Ｐ<０.０５)ꎮ 施肥显著提高了土壤原生生物的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数(Ｐ<０.０５)ꎬ
其中 Ｍ１ 和 Ｍ２ 处理下 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数显著高于 Ｍ３ 处理(Ｐ<０.０５)ꎮ 在 Ｍ２ 处理下原生生物的 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数显

著提高(Ｐ<０.０５)ꎮ
原生生物的优势门为锥足亚门 ( Ｃｏｎｏｓａ)、叶足变形虫门 ( Ｌｏｂｏｓａ) 和丝足虫 ( Ｃｅｒｃｏｚｏａ) 和绿藻门

(Ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｔａ)ꎬ它们的相对丰度范围分别是 ２１.７％—２７.３％、１２.０％—３２.６％、１３.１％—２２.８％和 ４.４％—２７.０％
(图 ３)ꎮ 不同处理中ꎬ吞噬型原生生物的相对丰度最高(６８.６％—９０.３％)ꎬ其次为自养型(５.６％—３０.５％)ꎬ寄
生型 ( ０. ３％—１. １％) 和腐生型 ( ０. ６％—３. ０％)ꎮ 施肥处理下ꎬ原生生物中丝足虫 ( Ｃｅｒｃｏｚｏａ) 和绿藻门

(Ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｔａ)的相对丰度显著降低(Ｐ<０.０５)ꎬ变形虫的 Ｌｏｂｏｓａ 门相对丰度显著升高(Ｐ<０.０５)ꎮ 四大功能类

群中ꎬ吞噬型原生生物在 Ｍ２ 和 Ｍ３ 处理下相对丰度显著升高(Ｐ<０.０５)ꎬＭ１、Ｍ２ 和 Ｍ３ 处理均显著降低自养

型原生生物的相对丰度(Ｐ<０.０５)ꎮ
２.４　 土壤原生生物多样性和群落结构与环境因子的关系

ＣＣＡ 分析用于检验土壤因子对原生生物群落结构的影响ꎮ 结果表明ꎬ主坐标 １(ＣＣＡ１)和主坐标 ２(ＣＣＡ２)
分别解释了总变异的 ５５.７％和 １６.７％ꎬ不同施肥处理之间土壤原生生物群落结构存在显著差异(图 ４ꎬＰ<０.０５)ꎮ
土壤 ＴＰ(Ｒ＝０.７９ꎬＰ<０.００１)、ｐＨ(Ｒ ＝ ０.６４ꎬＰ<０.００１)、ＡＰ(Ｒ ＝ ０.６３ꎬＰ<０.００１)、ＴＮ(Ｒ ＝ ０.６４ꎬＰ<０.００１)、ＳＯＭ(Ｒ ＝
０.５９ꎬＰ<０.００１)和 ＡＫ(Ｒ＝０.５７ꎬＰ<０.００１)均对土壤原生生物群落结构具有显著影响(图 ４)ꎮ
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图 ２　 不同施肥处理下土壤原生生物 ａｌｐｈａ 多样性指数

Ｆｉｇ.２　 Ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｐｒｏｔｉｓｔ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

图 ３　 土壤原生生物优势门和四大功能类群分类相对丰度

Ｆｉｇ.３　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ ｐｒｏｔｉｓｔ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｐｈｙｌａ ａｎｄ ｆｏｕｒ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｒｏｕｐｓ

Ｂｒｅｖｉａｔｅａ:简虫门ꎻＣｏｎｏｓａ:锥足亚门ꎻＬｏｂｏｓａ:叶足变形虫门ꎻＣｈｌｏｒｏｐｈｙｔａ:绿藻门ꎻＣｅｒｃｏｚｏａ:丝足虫门ꎻＯｃｈｒｏｐｈｙｔａ:棕藻门ꎻＳｔｒａｍｅｎｏｐｉｌｅｓ＿Ｘ:不

等鞭毛类ꎻＰｈａｇｏｔｒｏｐｈｓ:吞噬型原生生物ꎻＰｈｏｔｏｔｒｏｐｈｓ:自养型原生生物ꎻＰａｒａｓｉｔｅｓ: 寄生型原生生物ꎻＳａｐｒｏｔｒｏｐｈｓ:腐生型原生生物

皮尔森相关性分析表明(图 ５)ꎬ原生生物多样性指数和丰富度指数与 ＳＯＭ( ｒ ＝ ０.６３—０.７１ꎬ Ｐ<０.０５)、ＴＮ
( ｒ＝０.５９—０.６８ꎬ Ｐ<０.０５)和 ＴＰ( ｒ＝ ０.５７—０.６５ꎬ Ｐ<０.０５)均显著正相关ꎬ土壤 ＡＰ 含量仅与 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数显著

正相关( ｒ＝ ０.６０ꎬ Ｐ<０.０５)ꎮ
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图 ４　 土壤环境因子与原生生物群落结构的 ＣＣＡ 排序图和 Ｍａｎｔｅｌ 分析

Ｆｉｇ.４　 Ｃａｎｏｎｉｃａｌ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ (ＣＣＡ) ａｎｄ ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔ ｏｆ ｔｈｅ ｐｒｏｔｉｓｔ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

ＳＯＭ:土壤有机质 ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒꎻＴＮ:全氮 ｓｏｉｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎꎻＴＰ:全磷 ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓꎻＴＫ:全钾 ｔｏｔａｌ ｐｏｔａｓｓｉｕｍꎻＡＰ:速效磷 ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓꎻ

ＡＫ:速效钾 ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｏｔａｓｓｉｕｍꎻ∗∗∗表示 Ｐ<０.００１

２.５　 土壤因子、原生生物群落ꎬ微生物生物量和碳代谢活性的关系

相关性分析表明ꎬ土壤原生生物 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和群落结构与细菌( ｒ＝ ０.８２ꎬ Ｐ<０.０１ 和 ｒ ＝ ０.９８ꎬ Ｐ<０.００１)
和真菌生物量( ｒ＝ ０.７４ꎬ Ｐ<０.０１ 和 ｒ＝ ０.９７ꎬ Ｐ<０.００１)显著相关ꎬ吞噬型、腐生型和寄生型原生生物的相对丰

度与细菌和真菌生物量极显著正相关(Ｐ<０.０１)ꎬ光养型原生生物的相对丰度与细菌和真菌生物量极显著负

相关(Ｐ<０.００１)(图 ５)ꎮ 随机森林分析的结果表明ꎬ影响 ＡＷＣＤ 值的主要土壤因子是 ＡＰ(９.５６％ꎬＰ<０.０１)ꎬ
ｐＨ(９.５３％ꎬＰ<０.０５)和 ＴＰ(５.３３％ꎬＰ<０.０５)ꎻ主要生物因子为细菌生物量(１３.９４％ꎬＰ<０.０１)ꎬ原生生物生物量

(１２.９５％ꎬＰ<０.０１)和群落组成(７.９４％ꎬＰ<０.０１)ꎬ以及吞噬型原生生物(１０.６９％ꎬＰ<０.０１)(图 ６)ꎮ 影响玉米

产量的土壤因子为 ｐＨ(１０.６３％ꎬＰ<０.０１)ꎬＡＰ(９.１５％ꎬＰ<０.０１)ꎬＡＫ(８.２９％ꎬＰ<０.０５)ꎬＴＰ(６.１６％ꎬＰ<０.０５)和
ＴＮ(２.９７％ꎬＰ<０.０５)ꎻ生物因子中细菌生物量(１４.７７％ꎬＰ < ０.０１)ꎬ原生生物生物量(１２.１５％ꎬＰ < ０.０１)、多样

性(６.７４％ꎬＰ<０.０５)和群落结构(６.０１％ꎬＰ < ０.０５)ꎬ以及吞噬型原生生物(１１.３１％ꎬＰ<０.０１)对玉米产量也产

生显著影响(图 ６)ꎮ 结构方程模型分析的结果表明ꎬ土壤 ｐＨ 和 ＡＰ 对微生物碳代谢(ＡＷＣＤ 值)表现出直接

效应( ｒ＝ ０.１５ꎬＰ<０.００１ 和 ｒ＝ ０.５２ꎬＰ < ０.００１)ꎮ 原生生物生物量和吞噬型原生生物相对丰度通过影响细菌生

物量( ｒ＝ ０.２４ꎬＰ<０.００１ 和 ｒ＝ ０.１５ꎬＰ<０.００１)ꎬ间接对微生物碳代谢和玉米产量产生显著的正向效应(图 ６)ꎮ

３　 讨论

３.１　 有机肥处理对红壤原生生物多样性的影响

土壤原生生物的多样性受土壤养分水平的影响[３１]ꎬ可以敏感地指示土壤健康并影响植物生长[３２—３３]ꎮ
Ｃｈａｏ１ 和 ＡＣＥ 指数表示原生生物群落丰富度ꎬＳｈａｎｎｏｎ 和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数表示原生生物群落多样性[３４]ꎮ 与其他

土壤微生物相比ꎬ原生生物对氮肥的输入更为敏感ꎮ Ｚｈａｏ 等[３２]研究发现施用氮肥降低了原生生物的多样性ꎬ
但本研究中施用有机肥显著提高了原生生物多样性和丰富度(图 ２)ꎬ这主要与土壤 ｐＨ 和全氮含量有关ꎮ 我

国亚热带地区红壤酸化严重ꎬ氮磷养分贫瘠[３５]ꎬ施用有机肥可以缓解红壤酸化ꎬ增加土壤有效氮磷等养分库

容含量[１９]ꎮ 施用有机肥显著提高了土壤 ｐＨꎬ阻控了土壤酸化过程ꎬ这可能会导致土壤中酸性和碱性磷酸酶

活性增强ꎬ促进了有机磷矿化成能被植物吸收利用的速效磷ꎬ提高了土壤中有效磷含量[３６—３７]ꎮ 土壤中 ＳＯＭ、
ＴＮ 和 ＡＰ 含量增加ꎬ表明施用有机肥具有培肥土壤的效果ꎬ刺激了微生物生物量增加ꎬ为原生生物的生长与

定殖提供了丰富的资源ꎬ从而提高了原生生物的多样性和丰富度ꎬ这与前人的研究结果一致[３９—４０]ꎮ 此外ꎬ施
用有机肥通过改变土壤结构[４１]ꎬ提高大团聚体比例及其孔隙内有效水含量[４２]ꎬ改善原生生物的生存环境ꎬ显
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图 ５　 土壤化学性质、原生生物与微生物群落的皮尔森相关性分析

Ｆｉｇ.５　 Ｐｅａｒｓｏｎ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｏｉｌ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓꎬ ｐｒｏｔｉｓｔｓ ａｎｄ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ

∗表示 Ｐ<０.０５ꎬ∗∗表示 Ｐ<０.０１ꎬ∗∗∗表示 Ｐ<０.００１

著增加其多样性ꎮ 本文研究结果表明ꎬ不同处理中吞噬型原生生物占原生生物的 ６８.６％—９０.３％ꎬ由于吞噬型

原生生物主要以土壤微生物(细菌和真菌)为食[６]ꎬ与 Ｍ２ 处理相比ꎬＭ３ 处理中细菌生物量显著下降ꎬ减少了

优势原生生物类群的食物来源ꎬ可能导致了原生生物多样性降低ꎮ
３.２　 有机肥处理对土壤原生生物群落结构的影响

本研究表明ꎬ施用有机肥显著改变了土壤原生生物群落结构ꎬ其主要影响因素为土壤 ｐＨ 和 ＴＰꎮ 有机肥

处理下原生生物群落结构与 Ｍ０ 处理显著差异ꎮ Ｍ０ 处理下原生生物的优势属为 Ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｔａ 和 Ｃｅｒｃｏｚｏａꎬ施
加有机肥显著增加了变形虫两个优势门 Ｌｏｂｏｓａ 和 Ｃｏｎｏｓａ 的相对丰度ꎮ Ｃｅｒｃｏｚｏａ 对干旱的适应性较强ꎬ通常

在干旱与半干旱土壤中广泛存在[４３]ꎮ 与森林和草地生态系统相比ꎬ由于农田生态系统光照增强ꎬＣｈｌｏｒｏｐｈｙｔａ
的相对丰度通常较高[４４]ꎮ 施肥通过对土壤原生生物群落结构的影响ꎬ导致其功能类群发生改变ꎮ 近年一项

全球尺度下原生生物的分布研究表明ꎬ绝大多数土壤以作为消费者的吞噬型原生生物为主[５]ꎮ 有研究发现ꎬ
施用氮肥会显著降低土壤中吞噬型原生生物数量[８]ꎬ这是由于施氮会导致土壤中氮素富集ꎬ过高浓度的铵态

氮会穿透原生生物的细胞膜导致细胞裂解ꎮ 施用无机氮肥会加剧红壤酸化ꎬ对吞噬型原生生物产生间接影

响[４５]ꎮ 本研究中施用猪粪增加土壤 ｐＨꎬ改善了原生生物生存的土壤环境ꎬ显著提高了土壤细菌和真菌的生

物量ꎬ喂养了更多的吞噬型原生生物[１７]ꎬ从而导致吞噬型原生动物的相对丰度增加ꎮ 与无机氮肥相比ꎬ施用

有机肥更能显著地改变原生生物的群落组成[４６]ꎮ
３.３　 土壤原生生物与微生物互作对碳代谢及玉米产量的影响

在农业生态系统中ꎬ土壤微生物参与了有机碳的转化过程[４７]ꎬ对维持生态系统的稳定性和服务功能至关

重要[４８]ꎮ 土壤微生物对环境变化十分敏感ꎬ土壤微生物对碳源的利用能力可以揭示外界扰动下ꎬ土壤微生物

代谢活性的变化[４９]ꎮ 本研究中ꎬ有机肥处理下土壤微生物碳代谢(ＡＷＣＤ 值)显著高于 Ｍ０ 处理ꎬ即施肥后土

壤微生物具有较高的碳源利用能力ꎬ增加了土壤微生物碳代谢活性[５０]ꎮ 施肥显著提高了土壤 ｐＨ 和 ＡＰ 含

量ꎬ直接影响了微生物的碳代谢活性[５１]ꎮ 由于易矿化有机质倾向于促进细菌生长ꎬ难矿化有机质更容易促进

真菌生长[１６]ꎬ本研究施加猪粪ꎬ易矿化的有机质和 ＡＰ 含量较高[５２]ꎬ因此主要通过影响细菌群落来影响土壤

微生物碳代谢活性[５３—５４]ꎮ 由于原生生物的 Ｃ / Ｎ 比通常高于细菌和真菌ꎬ在原生生物捕食土壤细菌和真菌的

过程中ꎬ会释放出多余的氮供应其他微生物使用ꎬ这一过程会促进细菌和真菌生物量的增加ꎬ从而增强了微生

物碳代谢活性[５５—５６]ꎬ导致微生物碳代谢活性增强ꎬ从而促进了土壤养分的转化ꎬ提高了对植物的养分供应ꎬ使
得玉米产量显著增加ꎮ 吞噬型原生生物对细菌和真菌的捕食关系及其互作强度与土壤 ｐＨ 和有效养分含量

５４９２　 ７ 期 　 　 　 曾昭阳　 等:有机肥施用对红壤原生生物与微生物互作的影响 　
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图 ６　 土壤微生物碳代谢和玉米产量影响因子的随机森林和结构方程模型分析

Ｆｉｇ.６　 Ｐｒｅｄｉｃｔｏｒｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃａｒｂｏｎ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ａｎｄ ｍａｉｚｅ ｙｉｅｌｄ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｒａｎｄｏｍ ｆｏｒｅｓｔ ｍｏｄｅｌｌｉｎｇ ａｎｄ ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ ｅｑｕａｔｉｏｎ ｍｏｄｅｌｌｉｎｇ

Ｉｎｃｒｅａｓｅ ｉｎ ＭＳＥ:增长的错误率平方均值ꎬ表示对目标变量预测准确的贡献度 Ｉｎｃｒｅａｓｅ ｉｎ ｍｅａｎ ｓｑｕａｒｅｄ ｅｒｒｏｒꎻｐＨ:土壤酸碱度 ｓｏｉｌ ａｃｉｄｉｔｙꎻ

ＳＯＭ:土壤有机质 ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒꎻＴＮ:全氮 ｓｏｉｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎꎻＴＰ:全磷 ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓꎻＴＫ:全钾 ｔｏｔａｌ ｐｏｔａｓｓｉｕｍꎻＡＰ:速效磷 ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓꎻ

ＡＫ:速效钾 ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｏｔａｓｓｉｕｍꎻＰｒｏｔｉｓｔ:原生生物生物量ꎻＰｈａｇｏｔｒｏｐｈｓ:吞噬型原生生物ꎻＣｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ:原生生物群落结构ꎻＡＷＣＤ:每孔颜色平

均变化率 ａｖｅｒａｇｅ ｗｅｌｌ ｃｏｌｏｒ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔꎮ ∗表示 Ｐ<０.０５ꎬ∗∗表示 Ｐ<０.０１ꎬ∗∗∗表示 Ｐ<０.００１ꎬ蓝线表示正相关关系ꎬ红线表示负相关关

系ꎬ虚线表示无显著相关ꎻ箭头旁边的数字代表路径系数ꎻ线条粗细表示系数大小

密切相关ꎮ 在降水量充沛的地区ꎬ原生生物可以在水分充足的土壤孔隙中移动ꎬ更倾向于捕食细菌[５７]ꎬ而在

土壤 ｐＨ 和 Ｃ / Ｎ 比值较高的地方ꎬ如在北方黑土中ꎬ原生生物与真菌的相互作用更强[３３]ꎮ

４　 结论

本研究结果表明ꎬ施用有机肥显著提高了土壤 ｐＨꎬ缓解了土壤酸化ꎬ高肥处理下显著改善了土壤养分状

况ꎬ土壤 ＳＯＭ、ＴＮ、ＴＰ、ＡＰ 和 ＡＫ 含量最高ꎮ 高肥处理下土壤细菌、真菌和原生生物数量最高ꎬ原生生物多样

性及其群落结构相比 ＣＫ 处理显著变化ꎮ 原生生物的多样性和群落结构可能通过影响细菌生物量ꎬ间接增加

了土壤微生物碳代谢活性ꎬ进而加快红壤有机碳的周转过程ꎬ提高了玉米产量ꎮ 本研究对提升红壤生态系统

功能稳定性、保障粮食高产增效具有重要意义ꎮ
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[５５] 　 Ｄｕｍａｃｋ Ｋꎬ Ｐｕｎｄｔ Ｊꎬ Ｂｏｎｋｏｗｓｋｉ Ｍ. Ｆｏｏｄ ｃｈｏｉｃｅ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｅｌｅｃｔｉｖｅ ｆｕｎｇｉｖｏｒｏｕｓ ｐｒｅｄａｔｉｏｎ ｉｎ Ｆｉｓｃｕｌｌａ ｔｅｒｒｅｓｔｒｉｓ ( Ｔｈｅｃｏｆｉｌｏｓｅａꎬ

Ｃｅｒｃｏｚｏａ) . Ｔｈｅ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｅｕｋａｒｙｏｔｉｃ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙꎬ ２０１９ꎬ ６６(３): ５２５￣５２７.
[５６] 　 Ｇａｏ Ｚ Ｌꎬ Ｋａｒｌｓｓｏｎ Ｉꎬ Ｇｅｉｓｅｎ Ｓꎬ Ｋｏｗａｌｃｈｕｋ Ｇꎬ Ｊｏｕｓｓｅｔ Ａ. Ｐｒｏｔｉｓｔｓ: ｐｕｐｐｅｔ ｍａｓｔｅｒｓ ｏｆ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ. Ｔｒｅｎｄｓ ｉｎ Ｐｌａｎｔ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ ２０１９ꎬ

２４(２): １６５￣１７６.
[５７] 　 Ｐａｙｎｅ Ｒ Ｊꎬ Ｔｈｏｍｐｓｏｎ Ａ Ｍꎬ Ｓｔａｎｄｅｎ Ｖꎬ Ｆｉｅｌｄ Ｃ Ｄꎬ Ｃａｐｏｒｎ Ｓ Ｊ Ｍ. Ｉｍｐａｃｔ ｏｆ ｓｉｍｕｌａｔｅｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｐｏｌｌｕｔｉｏｎ ｏｎ ｈｅａｔｈｌａｎｄ ｍｉｃｒｏｆａｕｎａꎬ ｍｅｓｏｆａｕｎａ ａｎｄ

ｐｌａｎｔｓ. Ｅｕｒｏｐｅａｎ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｓｏｉｌ Ｂｉｏｌｏｇｙꎬ ２０１２ꎬ ４９: ７３￣７９.
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