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丛枝菌根真菌对褐土玉米氮素吸收和土壤Ｎ２ Ｏ排放的
影响

王艳芳１，刘金钊２，李志超３，刘　 领１，∗
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摘要：探究不同氮肥水平下丛枝菌根（ＡＭ）真菌对褐土玉米土壤Ｎ２Ｏ排放和氮转化功能基因的影响，为阐明 ＡＭ 真菌在褐土Ｎ２Ｏ
排放中的作用和效应提供理论依据。 设置氮肥用量（ＮⅠ：１０５ ｍｇ ／ ｋｇ；ＮⅡ：２１０ ｍｇ ／ ｋｇ）、ＡＭ 真菌（Ｍ０：不接种 ＡＭ 真菌；Ｍ１：接

种根内根孢囊霉（Ｒｈｉｚｏｐｈａｇｕｓ ｉｎｔｒａｒａｄｉｃｅｓ）；Ｍ２：接种摩西斗管囊霉（Ｆｕｎｎｅｌｉｆｏｒｍｉｓ ｍｏｓｓｅａｅ）；Ｍ３：接种 Ｒｈｉｚｏｐｈａｇｕｓ ｉｎｔｒａｒａｄｉｃｅｓ ＋

Ｆｕｎｎｅｌｉｆｏｒｍｉｓ ｍｏｓｓｅａｅ 等比例混合）双因素盆栽试验。 测定植株地上部全氮含量、土壤铵态氮、硝态氮含量和Ｎ２Ｏ排放量，采用实

时荧光定量聚合酶链式反应（ＰＣＲ）法分析土壤硝化功能基因（ａｍｏＡ⁃ＡＯＡ 和 ａｍｏＡ⁃ＡＯＢ）和反硝化功能基因（ｎｉｒＳ、ｎｉｒＫ 和 ｎｏｓＺ）
的丰度。 结果表明，两种施氮水平下，接种 ＡＭ 真菌均可显著降低土壤Ｎ２Ｏ排放通量和累积排放量，不同 ＡＭ 真菌处理下Ｎ２Ｏ累

积排放量表现为：Ｍ０＞Ｍ２＞Ｍ１＞Ｍ３。 相同 ＡＭ 真菌处理的土壤Ｎ２Ｏ排放通量和累积排放量在 ＮⅡ施氮水平高于 ＮⅠ施氮水平；
相同 ＡＭ 真菌处理的玉米菌根侵染率在 ＮⅡ施氮水平低于 ＮⅠ施氮水平。 与 Ｍ０ 相比，ＮⅠ条件下 Ｍ１、Ｍ２ 和 Ｍ３ 处理土壤铵态

氮含量分别降低 ２４．５％、２０．８％和 ４５．３％，硝态氮含量分别降低 １９．７％、１４．９％和 ３０．２％，植株地上部全氮含量分别增加 １６．３％、

３５．２％和 ５９．６％；与 Ｍ０ 相比，ＮⅡ条件下 Ｍ１、Ｍ２ 和 Ｍ３ 处理土壤铵态氮含量分别降低 ２０．９％、２４．８％和 ４０．０％，硝态氮含量分别

降低 ３６．３％、２５．６％和 ４５．２％，植株地上部全氮含量分别增加 ３３．２％、４３．９％和 ９５．４％。 两种施氮水平下，ＡＭ 真菌可显著降低土

壤硝化功能基因（ａｍｏＡ⁃ＡＯＡ 和 ａｍｏＡ⁃ＡＯＢ）丰度，增加反硝化功能基因（ｎｉｒＳ、ｎｉｒＫ 和 ｎｏｓＺ）丰度。 ＡＭ 真菌与Ｎ２Ｏ排放通量呈极

显著负相关。 本盆栽试验条件下，接种 ＡＭ 真菌均可增强两种氮肥用量玉米植株氮素吸收能力，调节硝化、反硝化相关功能基

因的丰度，减少土壤Ｎ２Ｏ气体的排放，且两种 ＡＭ 真菌混合处理的Ｎ２Ｏ减排效应强于单一 ＡＭ 真菌接种。
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ｔｗｏ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｒａｔｅｓ， ｒｅｇｕｌａｔｅ ｎｉｔｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｄｅｎｉｔｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅｓ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｎｄ ｒｅｄｕｃｅ Ｎ２Ｏ
ｅｍｉｓｓｉｏｎ． Ｔｈｅ Ｎ２Ｏ ｅｍｉｓｓｉｏｎ ｒｅｄｕｃｔｉｏｎ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｔｗｏ ＡＭ ｆｕｎｇｉ ｍｉｘｅｄ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｗａｓ ｓｔｒｏｎｇｅｒ ｔｈａｎ ｔｈｅ ｓｉｎｇｌｅ ＡＭ ｆｕｎｇｉ
ｉｎｏｃｕｌａｔｉｏｎ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇｉ； Ｎ２Ｏ ｅｍｉｓｓｉｏｎ； ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｔｒａｎｓｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅｓ； ｃｉｎｎａｍｏｎ ｓｏｉｌ； ｍａｉｚｅ

氧化亚氮（Ｎ２Ｏ）是除甲烷（ＣＨ４）和二氧化碳（ＣＯ２）之外导致全球变暖的第三大温室气体，增温潜势比

ＣＯ２高约 ３００ 倍，其浓度变化对全球气候变化产生重要的影响［１］。 近年来由于氮肥的大量施用，农田土壤成

为Ｎ２Ｏ排放的重要来源，每年排放的Ｎ２Ｏ约占全球总排放量的 ６０％［２］。 土壤Ｎ２Ｏ的产生主要来自于硝化和反

硝化作用［３］，硝化作用是指微生物在氨单氧化酶（ａｍｏＡ）的作用下将 ＮＨ３氧化成 ＮＯ－
２ 或 ＮＯ－

３ 的过程，氨单氧

化酶由 ａｍｏＡ⁃ＡＯＡ 和 ａｍｏＡ⁃ＡＯＢ 功能基因编码；反硝化作用是指由许多厌氧或兼性厌氧微生物参与的将 ＮＯ－
３

还原成Ｎ２Ｏ ／ Ｎ２的一系列酶催化反应，这些酶主要包括亚硝酸还原酶和氧化亚氮还原酶，这 ２ 种酶分别由

ｎｉｒＫ ／ ｎｉｒＳ 和 ｎｏｓＺ 功能基因编码［４—５］。 研究Ｎ２Ｏ排放与氮转化功能基因的关系对于揭示Ｎ２Ｏ排放机制具有重

要的环境学和生物学意义。
丛枝菌根（ＡＭ）真菌是一类分布广泛且数量丰富的土壤有益微生物，它能与 ８０％以上的植物根系形成菌

根共生体［６］，菌根共生体依靠寄主提供的碳水化合物进行生存，可以帮助寄主植物吸收土壤养分和水分［７］。
相关研究表明，ＡＭ 真菌在土壤氮素循环中发挥着重要作用，影响土壤硝化、反硝化过程及Ｎ２Ｏ的排放［８］。 近

年来，国内外学者通过盆栽和大田试验研究了 ＡＭ 真菌在土壤氮素循环和Ｎ２Ｏ排放方面的作用。 张学林等［９］

研究发现，沙姜黑土种植玉米接种 ＡＭ 真菌可以通过提高玉米氮素的吸收利用和改善土壤细菌群落组成，降
低了土壤Ｎ２Ｏ的排放。 赵乾旭等［１０］通过盆栽试验发现，紫色土上间作种植玉米大豆，接种 ＡＭ 真菌可促进大

豆生长、提高氮素利用率，减少土壤氮素的残留。 Ｇｕｉ 等［１１］ 利用分室箱体培养装置，发现在酸性红壤土种植

玉米，接种 ＡＭ 真菌可以降低土壤全氮含量，改变氮代谢相关基因及反硝化过程相关的细菌类群的丰度，降低

了土壤Ｎ２Ｏ排放。 李侠和张俊伶［１２］采用空气隔板分室⁃半液培系统比较了 ２ 种 ＡＭ 根外菌丝吸收不同形态氮

素的能力，发现 ＡＭ 根外菌丝吸收传递１５Ｎ 的能力因菌种和氮素形态而异。 Ｃａｖａｇｎａｒｏ 等［１３］以番茄为寄主，发

３７９１　 ５ 期 　 　 　 王艳芳　 等：丛枝菌根真菌对褐土玉米氮素吸收和土壤Ｎ２Ｏ排放的影响 　
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现接种 ＡＭ 真菌显著促进了番茄生长和养分吸收，但对土壤Ｎ２Ｏ排放没有影响。 总之，ＡＭ 真菌调控土壤氮循

环和Ｎ２Ｏ排放受到土壤类型、ＡＭ 真菌类型、寄主植物种类、施肥、栽培管理措施等的影响。
豫西（河南省西部）地区为我国旱作农业区，夏季主要种植玉米等农作物，该地区土壤类型多为褐土。

ＡＭ 真菌对褐土种植玉米土壤Ｎ２Ｏ排放和硝化反硝化功能基因丰度的影响尚不明确，且不同 ＡＭ 真菌在调控

土壤Ｎ２Ｏ气体排放和硝化反硝化过程是否存在差异，需进一步探究。 因此，本研究通过盆栽受控试验，以豫西

丘陵区褐土种植玉米土壤为研究对象，研究不同氮肥用量下接种 ＡＭ 真菌对褐土土壤Ｎ２Ｏ排放和硝化、反硝

化功能基因的影响，探讨Ｎ２Ｏ排放与土壤无机氮、ＡＭ 真菌、硝化和反硝化功能基因丰度的关系，以期为揭示

ＡＭ 真菌对褐土土壤Ｎ２Ｏ排放的影响及机制提供理论依据。

１　 材料与方法

１．１　 供试材料

供试土壤取自河南科技大学开元校区试验农场（３４°３８″Ｎ，１１２°２８″Ｅ）０—２０ ｃｍ 耕层，土壤类型为褐土，土
壤有机质含量 １５．１ ｇ ／ ｋｇ，全氮 １．０ ｇ ／ ｋｇ，碱解氮 ７８．６ ｍｇ ／ ｋｇ，有效磷 ９．２ ｍｇ ／ ｋｇ，速效钾 １２０．４ ｍｇ ／ ｋｇ，土壤 ｐＨ
７．４，土壤容重 １．２ ｇ ／ ｃｍ３。 供试玉米品种为“郑单 ９５８”。 ＡＭ 真菌菌种由浙江大学生命科学学院陈欣教授课

题组提供，菌种使用前以苏丹草［Ｓｏｒｇｈｕｍ ｓｕｄａｎｅｓｅ （Ｐｉｐｅｒ） Ｓｔａｐｆ．］为宿主扩繁，基质为河沙，孢子密度为 ２０—
３０ 个 ／ ｇ。
１．２　 试验设计

设置氮肥用量（ＮⅠ：１０５ ｍｇ ／ ｋｇ； ＮⅡ：２１０ ｍｇ ／ ｋｇ）和 ＡＭ 真菌（Ｍ０：不接种 ＡＭ 真菌；Ｍ１：接种根内球囊霉

（Ｒｈｉｚｏｐｈａｇｕｓ ｉｎｔｒａｒａｄｉｃｅｓ）；Ｍ２：接种摩西球囊霉（Ｆｕｎｎｅｌｉｆｏｒｍｉｓ ｍｏｓｓｅａｅ）；Ｍ３：接种 Ｒｈｉｚｏｐｈａｇｕｓ ｉｎｔｒａｒａｄｉｃｅｓ ＋
Ｆｕｎｎｅｌｉｆｏｒｍｉｓ ｍｏｓｓｅａｅ 等比例混合，双因素试验。 共计 ８ 个处理，每个处理 ４ 个重复。

试验在河南科技大学开元校区试验农场隔雨透光网室中进行，土壤经自然风干、过筛后，在 １２１℃下蒸汽

灭菌 ２ ｈ，接种 ＡＭ 真菌处理的土壤添加 ＡＭ 真菌菌剂量为 ２０ ｇ ／ ｋｇ，不接种 ＡＭ 真菌处理的土壤添加相同重量

的使用苏丹草培养但未添加菌剂的河沙，与土壤充分混匀。 将处理好的土壤装入规格为 ４２ ｃｍ（长） ×３２ ｃｍ
（宽）×２５ ｃｍ（高）的周转箱中，各处理重量一致，每箱净重 ２０ ｋｇ。 为了确保试验土壤背景微生物与大田土壤

一致，所有试验处理均使用釆自田间新鲜的土壤制作微生物滤液（通过 ０．４５ μｍ 微孔滤膜过滤）进行浇灌，以
保证处理间除 ＡＭ 真菌之外，其它微生物相似。 于 ２０１９ 年 ６ 月 １０ 日播种玉米种子，选取颗粒饱满、无斑点的

玉米种子，每盆播种 ４ 粒消毒（１０％Ｈ２Ｏ２消毒 ０．５ ｈ 后用蒸馏水冲洗）后的玉米种子，待出苗成活后每盆保留

两株。 磷肥过磷酸钙（７５ ｍｇ Ｐ ２Ｏ５ ／ ｋｇ）和钾肥硫酸钾（１５０ ｍｇ Ｋ２Ｏ ／ ｋｇ）作为基肥于播种前与土壤充分混合施

入，氮肥（４６％Ｎ 尿素）溶于蒸馏水于玉米播种后 ４０ ｄ 作为追肥施入。 试验期间于每天 １８：００ 采用称重法，计
算并补充去离子水使各处理土壤含水量一致，维持在土壤最大田间持水量的 ６０％—７０％。 播种后 ６０ ｄ 收获

植株，并采集根际土壤。
１．３　 测定项目与方法

１．３．１　 Ｎ２Ｏ的收集和测定

于播种后的第 ４１、４２、４３、４４、４５、４７、４９、５１、５４ 天采用密闭式静态箱法测定Ｎ２Ｏ排放通量，气体采样箱体为

立方体（长 ３０ ｃｍ、宽 ２０ ｃｍ、高 １５ ｃｍ），由有机玻璃制作而成，箱体顶部有气体取样口，气密性良好，采集Ｎ２Ｏ
气体前安放在各处理周转箱中，插入土层深度为 ３ ｃｍ。 采样时间为 ８：００—１０：００，分别于罩箱后 ０、１５ ｍｉｎ 和

３０ ｍｉｎ 时用带有三通阀的注射器采集箱内气体 ４０ ｍＬ，将采集的气体注射入 ４０ ｍＬ 已抽为真空的集气瓶中，
带回实验室检测，同时采用 ＴＰＭ⁃１０ 数字温度计测定各时间段箱体内温度。 使用岛津气相色谱仪（ＧＣ⁃ ２０１０）
测定Ｎ２Ｏ浓度。

Ｎ２Ｏ排放通量计算公式如下：

Ｆ ＝ ２７３
２７３ ＋ Ｔ

× ρ × ｈ × ｄｃ
ｄｔ

（１）

４７９１ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４４ 卷　
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式中，Ｆ 为Ｎ２Ｏ排放通量（μｇ ｍ－２ ｈ－１）；ρ 为Ｎ２Ｏ气体在标准状态下的密度（１．９６ ｋｇ ／ ｍ３）；ｄｃ ／ ｄｔ 为采气箱内Ｎ２Ｏ
气体的浓度变化率（μｇ Ｌ－１ ｈ－１）；ｈ 为采气箱高度（ｍ）；Ｔ 为采样箱内平均温度（℃）。

Ｎ２Ｏ累积排放量计算公式如下：

Ｍ ＝ ∑ Ｆ ｉ ＋１ ＋ Ｆ ｉ

２
é

ë
ê
ê

ù

û
ú
ú
× （Ｔｉ ＋１ － Ｔｉ） × ２４ ／ １０００ （２）

式中，Ｍ 为土壤Ｎ２Ｏ累积排放量（ｍｇ ／ ｍ２）；Ｆ 为Ｎ２Ｏ排放通量（μｇ ｍ－２ ｈ－１）；ｉ 为采样次数；Ｔｉ和 Ｔｉ＋１分别为第 ｉ
次和 ｉ＋１ 次采样时间（ｄ）。
１．３．２　 土壤无机氮和植株全氮测定

玉米收获期用抖根法［１４］ 采集玉米根际土壤，一部分土壤储存在－８０℃ 冰箱用于土壤 ＤＮＡ 提取，一部分

土壤采用连续流动分析仪（ＡＡ３，ＳＥＡＬ，德国）测定土壤无机氮（硝态氮、铵态氮）含量。
玉米植株收获后，用烘箱在 １０５℃杀青 ３０ ｍｉｎ 后，７０℃烘干至恒重，粉碎后用 Ｈ２ＳＯ４－Ｈ２Ｏ２消煮，采用流动

分析仪（ＡＡ３，ＳＥＡＬ，德国）测定植株全氮含量。
１．３．３　 土壤总 ＤＮＡ 提取

称取保存在－８０℃冰箱中的土壤样品 ０．５ ｇ，按照 Ｆａｓｔ ＤＮＡＳＰＩＮ Ｋｉｔ ｆｏｒ Ｓｏｉｌ （ＭＰ Ｂｉｏｍｅｄｉｃａｌｓ，美国）试剂盒

方法和步骤进行土壤总 ＤＮＡ 提取。 提取后使用 １％的琼脂糖凝胶电泳检测所提 ＤＮＡ 片段的完整性，并用紫

外分光光度计（ＮａｎｏＤｒｏｐ２０００，Ｔｈｅｒｍｏ Ｆｉｓｈｅｒ Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ，美国）测定 ＤＮＡ 浓度和纯度，检测质量合格的 ＤＮＡ 样

品交由上海美吉生物医药有限公司进行荧光定量聚合酶链式反应（ＰＣＲ）分析。
１．３．４　 实时荧光定量 ＰＣＲ

对 ａｍｏＡ⁃ＡＯＡ、ａｍｏＡ⁃ＡＯＢ、ｎｉｒＫ、ｎｉｒＳ 和 ｎｏｓＺ 基因进行定量分析。 用 ＣｈａｍＱ ＳＹＢＲ Ｃｏｌｏｒ ｑＰＣＲ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ
（南京诺唯赞生物科技有限公司）试剂盒，在荧光定量 ＰＣＲ 仪（ＡＢＩ７５００ 型，Ａｐｐｌｉｅｄ Ｂｉｏｓｙｓｔｅｍｓ，美国）上进行

绝对定量 ＰＣＲ 的分析，具体 ＰＣＲ 引物和扩增条件见表 １。 荧光定量 ＰＣＲ 的反应体系为 ２０ μＬ，其中包含

１０ μＬ ２Ｘ Ｔａｑ Ｐｌｕｓ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ 的反应液、各 ０．８ μＬ 的上游引物和下游引物（５ μｍｏｌ ／ Ｌ）、１ μＬ 稀释的 ＤＮＡ 模

板和 ７．４ μＬ 超纯水。 分别以重组 ｐＭＤ１８－Ｔ 载体作为标准质粒（质粒大小 ２６９２ ｂｐ），然后通过公式计算出标

准质粒的拷贝数，按照 １０ 倍浓度梯度进行稀释，设置阴性对照 ３ 个，并以 １０－１—１０－８浓度梯度的标准质粒作为

模板，进行实时荧光定量 ＰＣＲ 扩增。 扩增反应的程序为：９５℃预变性 ５ ｍｉｎ，９５℃变性 ３０ ｓ，７２℃延伸 １ ｍｉｎ，
３５ 个循环。

表 １　 荧光定量 ＰＣＲ 所用引物及条件

Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｒｉｍｅｒｓ ａｎｄ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ ｆｏｒ ＲＴ⁃ＰＣＲ

目标基因
Ｔａｒｇｅｔ ｇｅｎｅ

引物
Ｐｒｉｍｅｒ

引物序列 ５′⁃３′
Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ

定量 ＰＣＲ 反应程序
Ｒｅａｃｔｉｏｎ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ ｏｆ

ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ
ＰＣＲ
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ａｍｏＡ⁃ＡＯＢ ａｍｏＡ⁃ １Ｆ ＧＧＧＧＴＴＴＣＴＡＣＴＧＧＴＧＧＴ 程序 １ ［１６］

ａｍｏＡ⁃ ２Ｒ ＣＣＣＣＴＣＫＧＳＡＡＡＧＣＣＴＴＣＴＴＣ

ｎｉｒＳ ｎｉｒＳＣｄ３ＡＦ ＧＴＳＡＡＣＧＴＳＡＡＧＧＡＲＡＣＳＧＧ 程序 １ ［１７］

ｎｉｒＳＲ３ｃｄ ＧＡＳＴＴＣＧＧＲＴＧＳＧＴＣＴＴＧＡ

ｎｏｓＺ ｎｏｓＺ⁃ １Ｆ ＣＧＹＴＧＴＴＣＭＴＣＧＡＣＡＧＣＣＡＧ 程序 １ ［１８］

ｎｏｓＺ⁃ １６２２Ｒ ＣＧＳＡＣＣＴＴＳＴＴＧＣＣＳＴＹＧＣＧ

ｎｉｒＫ ｎｉｒＫ１Ｆ ＧＧＭＡＴＧＧＴＫＣＣＳＴＧＧＣＡ 程序 ２ ［１９］

ｎｉｒＫ５Ｒ ＧＣＣＴＣＧＡＴＣＡＧＲＴＴＲＴＧＧ

　 　 ＰＣＲ：聚合酶链式反应；程序 １：９５℃预变性 ５ ｍｉｎ，９５℃变性 ３０ ｓ，５８ ℃退火 ３０ ｓ，７２℃延伸 １ ｍｉｎ，３５ 个循环；程序 ２：９５℃预变性 ５ ｍｉｎ，９５℃

变性 ３０ ｓ，５０℃退火 ３０ ｓ，７２℃延伸 １ ｍｉｎ，３５ 个循环；程序 ３：９５℃预变性 ５ ｍｉｎ，９５℃变性 ３０ ｓ，６０℃退火 ３０ ｓ，７２℃延伸 １ ｍｉｎ，３５ 个循环
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１．３．５　 菌根侵染率测定

使用抖根法取好土壤样品后，仔细收集玉米根系，用清水清洗干净。 取新鲜须根（直径≤２ ｍｍ），剪成

１ ｃｍ根段，每株随机剪取 ５０ 条大小相似的根段。 放入试管并加入 １０％ ＫＯＨ 消煮后用蓝墨水染色液染色，清
水浸泡脱色后，在显微镜（１００×）下观察丛枝菌根侵染状况，使用方格十字交叉法计算菌根侵染率［２０］。
１．４　 数据处理与分析

利用 Ｅｘｃｅｌ ２０１６ 和 ＳＰＳＳ ２５．０ 进行数据整理分析，显著性检验采用方差分析法，采用最小显著差异法

（ＬＳＤ）法进行多重比较。 采用 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关分析对 ＡＭ 真菌、土壤硝态氮、铵态氮，氮转化功能基因丰度与

Ｎ２Ｏ排放通量之间相关性进行分析，采用 Ｏｒｉｇｉｎ ２０１８ 进行绘图。

２　 结果与分析

２．１　 ＡＭ 真菌和氮肥对土壤Ｎ２Ｏ排放的影响

２．１．１　 土壤Ｎ２Ｏ排放通量动态变化

图 １　 不同处理下土壤Ｎ２Ｏ排放通量动态变化

Ｆｉｇ．１　 Ｄｙｎａｍｉｃ ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ Ｎ２Ｏ ｅｍｉｓｓｉｏｎ ｆｌｕｘ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

Ｍ０：不接种 ＡＭ 真菌；Ｍ１：接种根内球囊霉（Ｒｈｉｚｏｐｈａｇｕｓ ｉｎｔｒａｒａｄｉｃｅｓ）；Ｍ２：接种摩西球囊霉（Ｆｕｎｎｅｌｉｆｏｒｍｉｓ ｍｏｓｓｅａｅ）；Ｍ３：接种 Ｒｈｉｚｏｐｈａｇｕｓ

ｉｎｔｒａｒａｄｉｃｅｓ ＋ Ｆｕｎｎｅｌｉｆｏｒｍｉｓ ｍｏｓｓｅａｅ 等比例混合；ＮⅠ：１０５ ｍｇ ／ ｋｇ 施氮量；ＮⅡ：２１０ ｍｇ ／ ｋｇ 施氮量

由图 １ 可知，两种施氮水平下，不同 ＡＭ 真菌处理土壤Ｎ２Ｏ排放通量均呈先增加后降低的趋势，土壤Ｎ２Ｏ
排放峰出现在施肥后第 ３—４ 天，ＡＭ 真菌处理的土壤Ｎ２Ｏ排放峰较未接种 ＡＭ 真菌的排放峰提前。 ＮⅠ水平

下，Ｎ２Ｏ排放通量变化范围为 ２４．７—５０７．６ μｇ ｍ－２ ｈ－１，与 Ｍ０ 相比，Ｍ１、Ｍ２、Ｍ３ 处理的Ｎ２Ｏ排放通量峰值分别

降低 ３２．７％、３７．５％和 ４６．８％；ＮⅡ水平下，Ｎ２Ｏ排放通量变化范围为 ２１．６—６５５．８ μｇ ｍ－２ ｈ－１，与 Ｍ０ 相比，Ｍ１、
Ｍ２、Ｍ３ 处理的Ｎ２Ｏ排放通量峰值分别降低 ２５．７％、２４．５％和 ３２．８％。 与 ＮⅠ相比，ＮⅡ施氮水平下 Ｍ０、Ｍ１、Ｍ２
和 Ｍ３ 处理的Ｎ２Ｏ排放通量峰值分别增加 ２９．２％、４１．１％、５７．３％和 ６３．５％。 Ｍ３ 处理在各采样时期Ｎ２Ｏ排放量

均表现出最低，而 Ｍ０ 处理表现出最高，可见，施用氮肥增加土壤Ｎ２Ｏ排放通量，接种 ＡＭ 真菌降低土壤Ｎ２Ｏ排

放通量。 双因素方差分析表明，氮肥、ＡＭ 真菌及二者互作显著影响土壤Ｎ２Ｏ排放通量（表 ２）。
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表 ２　 氮肥和 ＡＭ 真菌处理及其交互作用对植株、土壤相关指标影响的双因素方差分析

Ｔａｂｌｅ ２ 　 Ｔｗｏ⁃ｗａｙ ＡＮＯＶＡ ｆｏｒ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ， ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇｉ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ ｏｎ ｐｌａｎｔ ａｎｄ ｓｏｉｌ

ｒｅｌａｔｅｄ ｉｎｄｉｃｅｓ

因子
Ｆａｃｔｏｒｓ

氮肥（Ｎ）
Ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ

ＡＭ 真菌（Ｍ）
ＡＭ ｆｕｎｇｉ Ｎ×Ｍ

Ｎ２Ｏ排放通量 Ｎ２Ｏ ｅｍｉｓｓｉｏｎ ｆｌｕｘ ／ （μｇ ｍ－２ ｈ－１） １２６．２∗∗∗ ７９．４∗∗∗ ２５．７∗∗∗

植株地上部全氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｏｆ ｔｈｅ ｐｌａｎｔ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） １４６．８∗∗∗ １０２．５∗∗∗ ３４．２∗∗∗

土壤无机氮 Ｓｏｉｌ ｉｎｏｒｇａｎｉｃ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） ４７．９∗∗∗ １２３．６∗∗∗ １６．８∗∗

ａｍｏＡ⁃ＡＯＡ ／ （拷贝数 ／ ｇ） ６５．６∗∗∗ ７８．６∗∗∗ ２３．９∗∗∗

ａｍｏＡ⁃ＡＯＢ ／ （拷贝数 ／ ｇ） ４７．９∗∗∗ ８６．４∗∗∗ １６．９∗∗

ｎｉｒＫ ／ （拷贝数 ／ ｇ） ３５．４∗∗∗ ７８．５∗∗∗ １３．７∗∗

ｎｉｒＳ ／ （拷贝数 ／ ｇ） ５６．２∗∗∗ ８２．３∗∗∗ １７．５∗∗

ｎｏｓＺ ／ （拷贝数 ／ ｇ） ３８．９∗∗∗ ７８．５∗∗∗ ２４．７∗∗∗

　 　 ＡＭ：丛枝菌根；表中数据为双因素分析的 Ｆ 值，∗、∗∗和∗∗∗分别表示 ０．０５、０．０１ 和 ０．００１ 水平差异性

２．１．２　 土壤Ｎ２Ｏ累积排放量

图 ２　 不同处理下土壤Ｎ２Ｏ累积排放量

Ｆｉｇ．２　 Ｔｏｔａｌ Ｎ２Ｏ ｅｍｉｓｓｉｏｎｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

不同小写字母表示不同处理间差异显著（Ｐ ＜ ０．０５）

由图 ２ 可知，两种施氮水平下，不同 ＡＭ 真菌处理

的土壤Ｎ２Ｏ累积排放量均表现为 Ｍ０＞Ｍ２＞Ｍ１＞Ｍ３。 Ｎ
Ⅰ水平下，与 Ｍ０ 相比，Ｍ１、Ｍ２ 和 Ｍ３ 处理土壤Ｎ２Ｏ累

积排放量分别显著降低 ３２．９％、３７．３％和 ４７．４％；ＮⅡ水

平下，与 Ｍ０ 相比，Ｍ１、Ｍ２ 和 Ｍ３ 处理的土壤Ｎ２Ｏ累积

排放量分别显著降低 ２０．６％、２１．５％和 ３３．８％。 与 ＮⅠ
水平相比，ＮⅡ水平下 Ｍ０、Ｍ１、Ｍ２ 和 Ｍ３ 处理Ｎ２Ｏ累积

排放量分别增加 ２２．７％、３９．５％、４９．１％和 ５６．７％。 总体

而言，与 Ｍ０ 相比，Ｍ１、Ｍ２ 和 Ｍ３ 处理下土壤Ｎ２Ｏ累积

排放量均显著降低（Ｐ＜０．０５），其中 Ｍ３ 处理对降低土

壤Ｎ２Ｏ累积排放量的效果最佳。
２．２　 ＡＭ 真菌和氮肥对土壤铵态氮、硝态氮的影响

由图 ３ 可知，两种施氮水平下，ＡＭ 真菌处理均显

著降低土壤铵态氮和硝态氮含量（Ｐ＜０．０５），在 ＮⅠ水

平下，与 Ｍ０ 相比，Ｍ１、Ｍ２ 和 Ｍ３ 处理下土壤铵态氮含

量分别降低 ２４．５％、２０．８％和 ４５．３％，土壤硝态氮含量分别降低 １９．７％、１４．９％和 ３０．２％；在 ＮⅡ水平下，与Ｍ０ 相

比，Ｍ１、Ｍ２ 和 Ｍ３ 处理下土壤铵态氮含量分别降低 ２０．９％、２４．８％和 ４０．０％，土壤硝态氮含量分别降低 ３６．３％、
２５．６％和 ４５．２％。 ＮⅡ水平下，不同 ＡＭ 菌根处理的土壤铵态氮、硝态氮含量均大于 ＮⅠ条件，与 ＮⅠ相比，ＮⅡ施

氮水平条件下Ｍ０、Ｍ１、Ｍ２ 和Ｍ３ 处理的土壤铵态氮含量分别增加 ４９．５％、５１．８％、４６．８％和 ５３．９％，硝态氮含量

分别增加 ７３．４％、３７．７％、５１．６％和 ３６．２％。 双因素方差分析结果表明，氮肥、ＡＭ 真菌及二者互作显著影响土

壤无机氮含量（表 ２）。
２．３　 ＡＭ 真菌和氮肥对玉米植株地上部全氮含量的影响

由图 ４ 可知，同一施氮水平下，ＡＭ 真菌处理后玉米地上部全氮含量表现为 Ｍ０＜Ｍ１＜Ｍ２＜Ｍ３。 在 ＮⅠ水

平下，与 Ｍ０ 相比，Ｍ１、Ｍ２ 和 Ｍ３ 处理下玉米地上部全氮含量分别显著增加 １６．３％、３５．２％和 ５９．６％；在 ＮⅡ水

平下，与Ｍ０ 相比，Ｍ１、Ｍ２ 和Ｍ３ 处理下玉米地上部全氮含量分别显著增加 ３３．２％、４３．９％和 ９５．４％。 与 ＮⅠ相

比，ＮⅡ施氮水平下 Ｍ０、Ｍ１、Ｍ２ 和 Ｍ３ 处理玉米地上部全氮含量分别增加 ７．６％、２３．４％、１４．３％和 ３３．３％。 双

因素方差分析结果表明，氮肥、ＡＭ 真菌及二者互作显著影响植株地上部全氮含量（表 ２）。
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图 ３　 不同处理下土壤铵态氮和硝态氮含量

Ｆｉｇ．３　 Ｓｏｉｌ ａｍｍｏｎｉｕｍ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ａｎｄ ｎｉｔｒａｔｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｃｏｎｔｅｎｔ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

２．４　 ＡＭ 真菌和氮肥对 ＡＭ 真菌侵染率影响

由图 ５ 可知，同一施氮水平下，不同 ＡＭ 真菌处理均对玉米根系有良好的侵染效果，且各 ＡＭ 真菌处理间

差异不显著（Ｐ＞０．０５）。 ＮⅡ水平下，不同ＡＭ 真菌处理的菌根浸染率均低于ＮⅠ水平下不同ＡＭ 真菌处理的菌根侵

染率。 与 ＮⅠ相比，ＮⅡ水平下 Ｍ１、Ｍ２ 和 Ｍ３ 处理的玉米菌根侵染率分别显著降低 １８．２％、２５．７％和 ２３．４％。

图 ４　 不同处理下玉米植株地上部全氮含量变化

　 Ｆｉｇ．４　 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｃｏｎｔｅｎｔ ｉｎ ｍａｉｚｅ ｓｈｏｏｔ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ

ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ　

图 ５　 ＡＭ 真菌和氮肥对玉米 ＡＭ 真菌侵染率的影响

　 Ｆｉｇ． ５ 　 Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇｉ ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｏｎ

ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇｉ ｃｏｌｏｎｉｚａｔｉｏｎ

ＡＭ：丛枝菌根

２．５　 ＡＭ 真菌和氮肥对土壤硝化反硝化功能基因丰度的影响

２．５．１　 土壤 ａｍｏＡ⁃ＡＯＡ 和 ａｍｏＡ⁃ＡＯＢ 基因丰度变化

由图 ６ 可知，同一施氮水平下，接种 ＡＭ 真菌后土壤硝化功能 ａｍｏＡ⁃ＡＯＡ 和 ａｍｏＡ⁃ＡＯＢ 基因拷贝数均显
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著降低。 ＮⅠ水平下，Ｍ１、Ｍ２ 和 Ｍ３ 处理的土壤 ａｍｏＡ⁃ＡＯＡ 基因拷贝数分别较 Ｍ０ 处理降低 １５．３％、３３．７％和

４０．５％，土壤 ａｍｏＡ⁃ＡＯＢ 基因拷贝数分别较 Ｍ０ 处理降低 ４８．５％、３４．１％和 ６０．０％；ＮⅡ水平下，Ｍ１、Ｍ２ 和 Ｍ３ 处

理的土壤 ａｍｏＡ⁃ＡＯＡ 和 ａｍｏＡ⁃ＡＯＢ 基因拷贝数分别较 Ｍ０ 降低 １１．６％、１８．０％、３８．３％和 ４５．９％、４４．４％、５６．７％。
与 ＮⅠ相比，ＮⅡ水平下 Ｍ０、Ｍ１、Ｍ２ 和 Ｍ３ 处理的土壤 ａｍｏＡ⁃ＡＯＡ 和 ａｍｏＡ⁃ＡＯＢ 基因拷贝数分别增加 ２６．４％、
３１．９％、３６．０％、３１．２％和 ４２．６％、４９．８％、１６．９％、５４．３％。 双因素方差分析表明，氮肥、ＡＭ 真菌及二者互作显著

影响土壤 ａｍｏＡ⁃ＡＯＡ 和 ａｍｏＡ⁃ＡＯＢ 基因丰度（表 ２）。

图 ６　 ＡＭ 真菌和氮肥处理对 ａｍｏＡ⁃ＡＯＡ 和 ａｍｏＡ⁃ＡＯＢ 基因丰度的影响

Ｆｉｇ．６　 Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇｉ ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｏｎ ｇｅｎｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ａｍｏＡ⁃ＡＯＡ ａｎｄ ａｍｏＡ⁃ＡＯＢ

２．５．２　 土壤 ｎｉｒＳ、ｎｉｒＫ 和 ｎｏｓＺ 基因丰度变化

由图 ７ 可知，同一施氮水平下，不同 ＡＭ 真菌处理均可显著增加土壤 ｎｉｒＳ、ｎｉｒＫ 和 ｎｏｓＺ 基因拷贝数（Ｐ＜
０．０５），在 ＮⅠ施氮水平下，Ｍ１、Ｍ２ 和 Ｍ３ 处理的土壤 ｎｉｒＳ 基因拷贝数分别较 Ｍ０ 显著增加 ５０．９％、４１．５％和

１２２．６％，土壤 ｎｉｒＫ 基因拷贝数分别较 Ｍ０ 显著增加 １９．７％、５０．３％和 ８６．７％，土壤 ｎｏｓＺ 基因拷贝数分别较 Ｍ０
显著增加 ６１．９％、８３．５％和 １６９．６％；在 ＮⅡ施氮水平下，Ｍ１、Ｍ２ 和 Ｍ３ 处理的土壤 ｎｉｒＳ 基因拷贝数分别较 Ｍ０
显著增加 ６０．８％、７７．５％和 １２４．５％，土壤 ｎｉｒＫ 基因拷贝数分别较 Ｍ０ 显著增加 ５５．５％、７２．１％和 １３０．９％，土壤

ｎｏｓＺ 基因拷贝数分别较 Ｍ０ 显著增加 ６６．２％、８２．５％和 １６８．８％。 与 ＮⅠ施氮水平相比，ＮⅡ施氮水平下 Ｍ０、
Ｍ１、Ｍ２ 和 Ｍ３ 处理的土壤 ｎｉｒＳ 基因拷贝数分别显著增加 １８．１％、２５．９％、３２．５％和 １９．１％，土壤 ｎｉｒＫ 基因拷贝

数分别显著增加 １３．８％、４７．８％、２３．３％和 ４０．７％，土壤 ｎｏｓＺ 基因拷贝数分别显著增加 １８．４％、２１．５％、１５．１％和

１８．１％。 双因素方差分析表明，氮肥、ＡＭ 真菌及二者互作显著影响土壤 ｎｉｒＳ、ｎｉｒＫ 和 ｎｏｓＺ 基因丰度（表 ２）。
由图 ７ 可知，同一施氮水平下，ＡＭ 真菌处理显著降低（ｎｉｒＫ＋ｎｉｒＳ） ／ ｎｏｓＺ（Ｐ＜０．０５），Ｍ１ 和 Ｍ２ 处理间差异

不显著（Ｐ＞０．０５）。 在 ＮⅠ水平下，与 Ｍ０ 相比，Ｍ１、Ｍ２ 和 Ｍ３ 处理的 ｎｉｒＳ＋ｎｉｒＫ ／ ｎｏｓＺ 分别显著降低 １６．３％、
１７．２％和 ２３．４％；在 ＮⅡ水平下，与 Ｍ０ 相比，Ｍ１、Ｍ２ 和 Ｍ３ 处理的 ｎｉｒＳ＋ｎｉｒＫ ／ ｎｏｓＺ 分别显著降低 １６．８％、１５．２％
和３０．５％。 与 ＮⅠ水平相比，ＮⅡ水平下 Ｍ０、Ｍ１ 和 Ｍ２ 处理的 ｎｉｒＳ＋ｎｉｒＫ ／ ｎｏｓＺ 比值分别显著增加 １６．２％、
１５．５％和 １５．９％。
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图 ７　 ＡＭ 真菌和氮肥处理对反硝化基因丰度的影响

Ｆｉｇ．７　 Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇｉ ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｏｎ ｄｅｎｉｔｒｉｆｙｉｎｇ ｇｅｎｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ

２．６　 Ｎ２Ｏ排放通量与土壤无机氮、ＡＭ 真菌和硝化、反硝化功能基因间相关性分析

由表 ３ 可知，ＡＭ 真菌、ｎｉｒＫ、ｎｉｒＳ、ｎｏｓＺ 基因丰度和Ｎ２Ｏ排放通量呈极显著负相关（Ｐ＜０．０１），土壤硝态氮、
铵态氮、ａｍｏＡ⁃ＡＯＡ 和Ｎ２Ｏ排放通量呈极显著正相关（Ｐ＜０．０１），ａｍｏＡ⁃ＡＯＢ 与Ｎ２Ｏ排放通量呈显著正相关（Ｐ＜
０．０５）。

表 ３　 Ｎ２Ｏ排放通量与土壤无机氮、ＡＭ 真菌和功能基因间的相关关系分析

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｐｅａｒｓｏｎ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ Ｎ２Ｏ ｅｍｉｓｓｉｏｎ ｆｌｕｘｅｓ ｗｉｔｈ ｓｏｉｌ ｉｎｏｒｇａｎｉｃ ｎｉｔｒｏｇｅｎ， ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇｉ ａｎｄ

ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ

铵态氮
Ａｍｍｏｎｉｕｍ
ｎｉｔｒｏｇｅｎ ／
（ｍｇ ／ ｋｇ）

硝态氮
Ｎｉｔｒａｔｅ

ｎｉｔｒｏｇｅｎ ／
（ｍｇ ／ ｋｇ）

ａｍｏＡ⁃ＡＯＡ ／
（拷贝数 ／ ｇ）

ａｍｏＡ⁃ＡＯＢ ／
（拷贝数 ／ ｇ）

ｎｉｒＫ ／
（拷贝数 ／ ｇ）

ｎｉｒＳ ／
（拷贝数 ／ ｇ）

ｎｏｓＺ ／
（拷贝数 ／ ｇ）

ＡＭ 真菌
ＡＭ ｆｕｎｇｉ ／ ％

相关系数
Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ０．８３４∗∗ ０．６７８∗∗ ０．７３４∗∗ ０．４５１∗ －０．８０２∗∗ －０．７２４∗∗ －０．８１０∗∗ －０．８３９∗∗

　 　 ∗∗表示相关性达 ０．０１ 极显著水平；∗表示相关性达 ０．０５ 显著水平

２．７　 土壤无机氮、ＡＭ 真菌、硝化、反硝化功能基因间的相关性分析

图 ８ 相关性分析表明，土壤铵态氮含量与硝态氮含量、ａｍｏＡ⁃ＡＯＡ、ａｍｏＡ⁃ＡＯＢ 基因丰度呈极显著正相关

（Ｐ＜０．０１）。 土壤硝态氮含量与 ａｍｏＡ⁃ＡＯＡ、ａｍｏＡ⁃ＡＯＢ 基因丰度呈极显著正相关（Ｐ＜０．０１），与 ｎｉｒＳ、ｎｏｓＺ 基因

丰度、ＡＭ 真菌呈极显著负相关（Ｐ＜０．０１）。 ａｍｏＡ⁃ＡＯＡ 基因丰度与 ａｍｏＡ⁃ＡＯＢ 基因丰度极显著正相关（Ｐ＜
０．０１），与 ｎｉｒＫ、ｎｉｒＳ、ｎｏｓＺ 基因丰度、ＡＭ 真菌呈极显著负相关（Ｐ＜０．０１）。 ｎｉｒＫ 和 ｎｉｒＳ 基因丰度均与 ｎｏｓＺ 基因

丰度、ＡＭ 真菌呈极显著正相关（Ｐ＜０．０１）。 ｎｏｓＺ 基因丰度与 ＡＭ 真菌呈显著正相关（Ｐ＜０．０５）。

０８９１ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４４ 卷　
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图 ８　 土壤无机氮、功能基因丰度、ＡＭ 真菌间 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关性分析

Ｆｉｇ．８　 Ｐｅａｒｓｏｎ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｏｉｌ ｉｎｏｒｇａｎｉｃ ｎｉｔｒｏｇｅｎ， ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｎｄ ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇｉ

∗∗表示 ０．０１ 水平相关性；∗表示 ０．０５ 水平相关性

３　 讨论

本研究发现，氮肥施用量的增加使土壤Ｎ２Ｏ排放通量和累积排放量增加，主要是由于施用氮肥后，土壤中

氮素有效性提高，硝化和反硝化作用也随之增强，进而促进了Ｎ２Ｏ的排放［２１］。 Ｘｕ 等［２２］研究表明，施用氮肥还

可以通过促进氮素矿化和硝化菌介导的Ｎ２Ｏ产生过程，引发土壤本底Ｎ２Ｏ排放。 本研究两种氮添加水平下，玉
米接种 ＡＭ 真菌均显著降低了土壤Ｎ２Ｏ排放通量和累积排放量（图 １ 和 ２）。 ＡＭ 真菌降低土壤Ｎ２Ｏ排放一方

面可能是因为 ＡＭ 真菌直接吸收土壤中的大量氮素用以自身生长需要之外，还可以将氮素传递给寄主植物，
改善宿主植物的氮素营养。 ＡＭ 真菌对氮素的吸收和传递降低了硝化和反硝化作用的底物，从而减少了Ｎ２Ｏ

的排放［２３］。 另一方面，ＡＭ 真菌在侵染过程中，会刺激根系产生较多的内源生长素，促进根系细胞伸长、分裂

和根系的生长，较大的根系体积能够接触更大面积的土壤，扩大养分的吸收范围，增加了植株氮素积累量，减
少了转化形成Ｎ２Ｏ的底物⁃土壤可利用性氮素的含量［２４—２５］。 本研究中 ＡＭ 真菌处理的玉米植株全氮含量显著

增加、土壤无机氮含量显著降低（图 ３ 和 ４），表明 ＡＭ 真菌从土壤中吸收了氮素并转运给玉米植株，降低了土

壤Ｎ２Ｏ的排放。 此外，ＡＭ 真菌可以改变菌丝际环境，如土壤水分、氧气、团聚体等，影响土壤Ｎ２Ｏ排放。 相关

研究表明，ＡＭ 菌丝体能够提高水稳定性土壤团聚体的形成，改善土壤结构，减少Ｎ２Ｏ排放［２６］。 ＡＭ 真菌可以

提高植物对水分的利用，降低土壤含水量和Ｎ２Ｏ排放［２７］。 ＡＭ 真菌还可以影响土壤微生物的群落组成和丰
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度［２８—２９］，特别是 ＡＭ 真菌可以影响硝化、反硝化微生物，进而影响土壤Ｎ２Ｏ排放。 本研究结果表明，土壤接种

ＡＭ 真菌显著降低 ａｍｏＡ⁃ＡＯＡ 和 ａｍｏＡ⁃ＡＯＢ 基因丰度。 主要是由于 ＡＭ 真菌、ａｍｏＡ⁃ＡＯＡ 和 ａｍｏＡ⁃ＡＯＢ 均以

ＮＨ＋
４为底物，ＡＭ 真菌与氨氧化菌竞争 ＮＨ＋

４时，ＡＭ 真菌一般处于优势，会抑制氨氧化菌对 ＮＨ＋
４ 的利用，减少

ａｍｏＡ⁃ＡＯＡ 和 ａｍｏＡ⁃ＡＯＢ 丰度，进而降低土壤硝化速率［３０］。 与 Ｓｔｏｒｅｒ 等［３１］利用分室装置研究 ＡＭ 真菌减少土

壤Ｎ２Ｏ排放机制的结果一致。 Ｔｅｕｔｓｃｈｅｒｏｖａ 等［３２］研究发现，ＡＭ 真菌会提高氨氧化微生物对土壤氮素的利用，
显著增加土壤根际 ＡＯＢ 基因的丰度，这与本研究结果相反，可能与供试土壤养分的有效性和酸碱度有关。
ＡＭ 真菌对土壤反硝化功能微生物（ｎｉｒＫ、ｎｉｒＳ 和 ｎｏｓＺ）的基因丰度具有显著的影响［３３］。 Ｗａｎｇ 等［３４］ 研究了

ＡＭ 真菌对豆科植物Ｎ２Ｏ排放影响，表明 ＡＭ 真菌提高 ｎｉｒＳ 和 ｎｉｒＫ 基因丰度，对 ｎｏｓＺ 基因丰度无影响，促进了

土壤Ｎ２Ｏ排放，主要是由于豆科植物的生物固氮引起的。 本研究结果表明，接种 ＡＭ 真菌处理的 ｎｉｒＳ、ｎｉｒＫ 和

ｎｏｓＺ 丰度显著增加，一方面可能是由于 ＡＭ 真菌与宿主形成根外菌丝体，其分泌物及其非活性的菌丝残体可

作为土壤反硝化微生物充足的养分来源，促进反硝化功能微生物的生长和繁殖［３５—３６］；另一方面，ＡＭ 真菌可

以影响寄主植物根系分泌物的组成及数量，进而影响反硝化微生物群落结构［３７］。 此外，ＡＭ 真菌可以改变菌

丝际环境，对反硝化微生物的丰度产生影响。 本研究中 ＡＭ 真菌处理的 ｎｉｒＳ 和 ｎｉｒＫ 基因丰度增加，促进了土

壤反硝化进程和Ｎ２Ｏ气体的形成，ｎｉｒＳ＋ｎｉｒＫ ／ ｎｏｓＺ 比值降低、ｎｏｓＺ 基因丰度的提高使得反硝化过程进行完全，
促进Ｎ２Ｏ还原为 Ｎ２

［３８］，这可能是本研究土壤Ｎ２Ｏ累积排放量减少的主要原因。 本研究相关性分析结果也表

明，土壤Ｎ２Ｏ排放通量与 ｎｏｓＺ 丰度呈极显著负相关（Ｐ＜０．０１）。
不同氮肥用量水平下，ＡＭ 真菌降低Ｎ２Ｏ排放的能力存在差异，这主要与 ＡＭ 真菌的侵染率有关。 本研究

发现，相同 ＡＭ 真菌处理的土壤Ｎ２Ｏ累积排放量降幅表现为： ＮⅠ施氮水平 ＞ ＮⅡ施氮水平 （图 ２）。
Ｂａｋｈｓｈａｎｄｅｈ 等［３９］研究表明，较低的土壤养分条件下有利于菌根的定殖和发育。 本研究也表明，低氮施用量

的 ＡＭ 真菌侵染率高于高氮施用量（图 ５）。 本试验中，不同 ＡＭ 真菌处理降低Ｎ２Ｏ排放的效果有差异，Ｍ３ 处

理降低Ｎ２Ｏ排放的效应最好。 一是与 ＡＭ 真菌自身的特性有关，不同 ＡＭ 真菌将吸收的氮素转移至寄主植物

的效率不同，相关研究表明，Ｇｌｏｍｕｓ ｉｎｔｒａｒａｄｉｃｅｓ 能够转移大量氮素进入宿主植物，而 Ｇｌｏｍｕｓ ｈｏｉ 将吸收的氮素

积累于菌丝内而转移至宿主植物的比例较小［４０］。 二是由于 Ｍ３ 处理是两种 ＡＭ 真菌的组合，不同 ＡＭ 真菌之

间存在一定的兼容性和互补效应［４１］。 Ｗａｌｌｅｒ 等［４２］研究表明，具有不同空间需求的 ＡＭ 真菌可以在同一根上

定殖，从而可以更有效地利用土壤养分，提高寄主植物生物量，ＡＭ 真菌之间存在互补效应。 Ｔｈｏｍａｓ 等［４３］ 研

究了不同 ＡＭ 真菌的多种组合对宿主植物养分吸收的影响，发现 ＡＭ 真菌菌剂多样性可能对植物养分吸收有

互补效应或加性效应。 Ｊｉｎ 等［４４］研究了 Ｇｌｏｍｕｓ ｉｒｒｅｇｕｌａｒｅ、Ｇｌｏｍｕｓ ｍｏｓｓｅａｅ 和 Ｇｌｏｍｕｓ ｃｌａｒｕｍ 三种 ＡＭ 真菌菌剂

混合接种对豌豆生长的影响，发现混合施用 ＡＭ 真菌菌剂能够增加菌根侵染率，促进氮、磷的吸收，提高豌豆

生物量。 本试验 Ｍ３ 处理的土壤无机氮含量最低，玉米植株全氮含量最高，说明 Ｍ３ 处理对土壤氮素的吸收和

向植株转移的效率最高，降低了硝化和反硝化作用的底物，减少了Ｎ２Ｏ排放。 另外，同一施氮量下，Ｍ３ 处理的

反硝化基因（ｎｉｒＫ、ｎｉｒＳ 和 ｎｏｓＺ）丰度最高，ｎｉｒＳ＋ｎｉｒＫ ／ ｎｏｓＺ 比值最低，表明该处理下土壤反硝化作用较强，Ｎ２Ｏ
消耗多于产生，加速Ｎ２Ｏ还原为 Ｎ２。

土壤环境（水分、养分、氧气和团聚体等）影响 ＡＭ 真菌的侵染和功能的发挥，相应的，ＡＭ 真菌也可以改

变菌丝际环境，影响土壤微生物的群落分布和代谢活性［２９，４５］，进而影响土壤氮循环和Ｎ２Ｏ排放。 本试验是在

盆栽中进行，与大田试验环境条件（施肥、降雨、灌溉、秸秆还田等）存在差异，ＡＭ 真菌影响Ｎ２Ｏ排放的效应有

所不同。 需要开展大田试验深入探究不同 ＡＭ 真菌类型对玉米褐土土壤Ｎ２Ｏ排放的影响。

４　 结论

本盆栽试验条件下，两种施氮水平的玉米接种 ＡＭ 真菌均可降低土壤Ｎ２Ｏ排放，主要原因一方面是 ＡＭ 菌

从土壤中吸收氮素并转运给玉米植株，降低了硝化和反硝化作用的底物；另一方面是 ＡＭ 真菌对土壤硝化功

能微生物（ａｍｏＡ⁃ＡＯＡ 和 ａｍｏＡ⁃ＡＯＢ）活性的抑制和 ｎｉｒＳ＋ｎｉｒＫ ／ ｎｏｓＺ 比值的降低，导致硝化过程减弱，用于反硝
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化作用的底物浓度（硝态氮）降低，而反硝化过程进行完全促进Ｎ２Ｏ还原成 Ｎ２，其中混合 ＡＭ 真菌菌剂接种效

果优于单一 ＡＭ 真菌菌剂接种。
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