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连续施用不同氮量对半干旱地区马铃薯
根际真菌群落结构的影响
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摘　 要:针对马铃薯生产中因氮肥过量施用导致的土壤微生物群落结构失衡和多样性下降等问题ꎬ在始于 ２０１３
年的不同氮肥用量(Ｎ０:不施氮ꎬ对照ꎻＮ７５:施氮量 ７５ ｋｇ􀅰ｈｍ－２ꎻＮ１５０:施氮量 １５０ ｋｇ􀅰ｈｍ－２ꎻＮ２２５:施氮量 ２２５ ｋｇ􀅰
ｈｍ－２ꎻＮ３００:施氮量 ３００ ｋｇ􀅰ｈｍ－２ꎻＮ３７５:施氮量 ３７５ ｋｇ􀅰ｈｍ－２)田间定位试验中ꎬ于 ２０１７ 年马铃薯成熟期采集根际土

壤ꎬ应用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＰＥ２５０ 测序等分子生物学手段ꎬ研究连续 ５ ａ 施用不同氮量对半干旱地区马铃薯根际真菌群落结构

的影响ꎮ 结果表明:不同施氮量对马铃薯根际真菌群落物种组成造成了显著影响ꎬ子囊菌门、Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ 和担子菌

门是 ３ 个优势门类真菌(相对丰度>１.０％)ꎬ以子囊菌门的相对丰度最大ꎬ占总序列的 ７５.４８％ ~ ８３.９５％ꎬ其优势属是

Ｐｌｅｃｔｏｓｐｈａｅｒｅｌｌａ(２９.９２％)和镰刀菌属(１３.５４％)ꎻ马铃薯干腐病和枯萎病的病原菌———镰刀菌属的相对丰度随施氮量

增加呈增大的趋势ꎮ 马铃薯根际真菌 Ａｌｐｈａ 多样性随施氮量的增加而降低ꎮ 连续 ５ ａ 超量施氮导致了 ０~ ２０ ｃｍ 表

层土壤中 ＮＯ－
３ －Ｎ 含量显著增加ꎬＮ３７５ 处理的 ＮＯ－

３ －Ｎ 含量是 Ｎ０ 处理的 ３.７６ 倍ꎮ 连续 ５ ａ 超量施氮也显著降低了根

际 ｐＨ 值和速效磷含量ꎬＮ３７５ 处理比 Ｎ０ 处理 ｐＨ 值和速效磷含量分别降低了 ０.１７ 个单位和 ３２.１０％ꎮ ＲＤＡ 及相关

性分析结果表明ꎬ土壤硝态氮含量是影响马铃薯根际真菌群落结构变化的主要因素(Ｆ＝ １.５７１ꎬＰ＝ ０.０４３∗)ꎮ 连续大

量施用氮肥显著降低了马铃薯块茎产量ꎬ连续施氮 ５ ａ 后ꎬ由于土壤剖面中 ＮＯ－
３ －Ｎ 的积累ꎬ最高产量施肥量由

２０１３—２０１４ 年的 Ｎ２２５ 减低为 Ｎ７５ꎬ其它施氮处理较 Ｎ７５ 分别减产了３.４６％、２２.８１％、２６.０５％和 ２５.３２％ꎮ 长期过量施

用氮肥使马铃薯根际硝态氮大量累积ꎬ导致 ｐＨ 值降低ꎬ进而使根际真菌多样性降低ꎻ同时过量氮肥施用会使根际中

土壤真菌病原菌相对丰度增加ꎬ不利于土壤的健康和马铃薯的高产ꎮ
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ｃｒｅａｓｅｄ ｆｒｏｍ Ｎ２２５ ｉｎ ２０１３－２０１４ ｔｏ Ｎ７５ꎬ ａｎｄ ｏｔｈｅｒ Ｎ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ｒｅｄｕｃｅｄ ｔｈｅ ｙｉｅｌｄ ｂｙ ３.４６％ꎬ ２２.８１％ꎬ ２６.０５％
ａｎｄ ２５.３２％ꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙꎬ ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ Ｎ７５. Ｌｏｎｇ￣ｔｅｒｍ ｅｘｃｅｓｓｉｖｅ Ｎ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｅｄ ｉｎ ａ ｌａｒｇｅ ａｃｃｕｍｕｌａｔｉｏｎ
ｏｆ ｎｉｔｒａｔｅ Ｎ ｉｎ ｐｏｔａｔｏ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅꎬ ｗｈｉｃｈ ｌｅｄ ｔｏ ａ ｄｅｃｒｅａｓｅ ｉｎ ｐＨꎬ ｔｈｕｓ ｒｅｄｕｃｉｎｇ ｔｈｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｆｕｎｇｉ.
Ａｔ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｔｉｍｅꎬ ｅｘｃｅｓｓｉｖｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｐａｔｈｏｇｅｎｓ ｉｎ ｔｈｅ
ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅꎬ ｗｈｉｃｈ ｗａｓ ｎｏｔ ｃｏｎｄｕｃｉｖｅ ｔｏ ｓｏｉｌ ｈｅａｌｔｈ ａｎｄ ｉｍｐｒｏｖｉｎｇ ｐｏｔａｔｏ ｙｉｅｌｄ.

Ｋｅｙｗｏｒｄｓ: ｅｘｃｅｓｓｉｖｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒꎻ ｐｏｔａｔｏꎻ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅꎻ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｉｖｅｒ￣
ｓｉｔｙꎻ ｓｏｉｌ￣ｂｏｒｎｅ ｄｉｓｅａｓｅ ｐａｔｈｏｇｅｎｓ

　 　 根际是土壤和根之间的界面ꎬ是土壤的生物活

性区域[１]ꎮ 农业系统中根际微生物群落的多样性

受植物类型、土壤类型、农田管理和其它环境因素

的影响[２]ꎮ 农田管理如长期连作和施肥等栽培措

施ꎬ特别是过量施氮肥已成为限制甘肃省马铃薯主

产区定西市马铃薯产业可持续发展的主要限制因

素[３]ꎮ 在马铃薯种植过程中为了片面追求高产ꎬ过
量施氮和长期连作现象十分普遍[４－５]ꎮ 过量施氮和

长期连作都会导致土壤微生物区系从“细菌型”向

“真菌型”转化ꎬ最终引发土壤微生物群落结构与组

成失衡ꎬ导致土壤微生物区系失衡[３ꎬ６]ꎮ 定西市集

约化种植马铃薯过程中的施氮用量平均为 ２３０ ｋｇ􀅰
ｈｍ－２ꎬ而马铃薯生产中每形成 １ ｔ 块茎产量ꎬ仅需纯

氮 ６.５±１.７７ ｋｇ[３]ꎮ 土壤中氮残留量或损失量显著

增加ꎬ长期连续施用氮肥ꎬ将会导致农田土壤中的

微生物群落结构遭受破坏[７－８]ꎬ 群落组成发生

改变[９]ꎮ
对于马铃薯来讲ꎬ过量施氮和连作均能够引起

土壤微生物群落结构的显著变化ꎬ使得土壤从抑病

型向导病型的方向转变ꎬ土传病害滋生ꎬ作物长势

变差并且大幅度降低农作物的经济产量ꎬ而这其中

大部分是真菌型的土传病害[３ꎬ１０]ꎮ 因此ꎬ了解土壤

真菌群落结构对于农业可持续发展具有十分重要

的理论和实践意义ꎮ 许多研究证明ꎬ土壤类型是影

响细菌的最主要因素[１０－１１]ꎬ而农田管理是影响真菌

的最主要因素[１２－１３]ꎮ
目前ꎬ有关不同施氮量对微生物群落的影响多

侧重于细菌ꎬ而对真菌群落结构的影响研究较少ꎮ
过量施氮和长期连作都是不健康的农田管理ꎬ这将

会导致植株生长发育受阻ꎬ块茎产量和品质下降ꎬ
特别是土传病害猖獗等一系列的问题ꎬ严重影响企

业和农民的种植效益ꎮ 本课题组前期对马铃薯连

作与土壤的真菌群落结构之间的相互作用做了大

量研究ꎬ孟品品等[５]研究了马铃薯连作对根际土壤

真菌种群结构的影响及其生物效应ꎬ结果表明ꎬ随
着连作年限的增加ꎬ马铃薯根际土壤土传病害病原

菌尖孢镰刀菌和茄病镰刀菌的数量明显增加ꎮ 牛

秀群等[１４]研究了马铃薯连作根际土壤镰刀菌分布

与马铃薯连作之间的关系ꎬ结果显示连作 １ ~ ３ ａ 的

优势种均为茄病镰孢ꎮ 李瑞琴等[１５] 通过荧光定量

ＰＣＲ 快速检测及在根际的动态变化的研究ꎬ结果显

示连作 １~５ ａ 的马铃薯根际土壤茄病镰孢菌和接骨

木镰孢菌随连作年限的递增呈现上升趋势ꎬ其中连

作 ５ ａ 的累积量达到最大ꎮ
作物增产的农业措施之一是施用氮肥ꎬ而目前

在我国粮食生产中存在氮肥用量不足和过量的问
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题ꎬ这两方面都将会严重阻碍农业的可持续发展进

程[３]ꎮ 因此ꎬ了解氮肥施用量对土壤微生物群落结

构的影响ꎬ对于农业可持续发展具有十分重要的理

论和实践意义ꎮ 针对当地因长期过量施氮而导致

的诸如立枯病、干腐病和黄萎病等真菌类土传病害

严重的现象ꎬ将真菌群落结构作为我们研究的重

点ꎮ 因此ꎬ本研究利用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＰＥ２５０ 基因测序ꎬ比
较连续不同施氮条件下的马铃薯根际真菌群落结

构差异ꎬ旨在探明和揭示过量氮素施用对半干旱地

区马铃薯根际真菌群落结构的影响ꎬ为该地区马铃

薯生产的可持续发展提供科学依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验区概况

田间定位试验始于 ２０１３ 年 ４ 月ꎬ试验地位于甘

肃省定西市安定区香泉镇ꎬ当地地理位置 ３５°２７′７″
Ｎꎬ１０４°３０′３４″Ｅꎬ海拔 ２ ０５３ ~ ２ ５５６ ｍꎮ 试验地所在

区域年均温度 ６.９℃ꎬ≥１０℃的积温为 ２ ０７５.１℃ꎬ年
降雨量 ４００ ｍｍ 左右ꎬ多集中在 ７—９ 月ꎬ无霜期 １４０
ｄꎬ蒸发量 １ ４００ ｍｍ 以上ꎬ属中温带半干旱气候ꎬ土
壤类型为黄绵土ꎮ
１.２　 试验设计

本研究共设置 ６ 个不同的氮用量:Ｎ０(对照ꎬ不
施氮肥)、Ｎ７５(施氮量为 ７５ ｋｇ􀅰ｈｍ－２)、Ｎ１５０(１５０
ｋｇ􀅰ｈｍ－２)、Ｎ２２５(２２５ ｋｇ􀅰ｈｍ－２)、Ｎ３００(３００ ｋｇ􀅰
ｈｍ－２)、Ｎ３７５(３７５ ｋｇ􀅰ｈｍ－２)ꎮ 本研究是以当地常

规施氮量 ２２５ ｋｇ􀅰ｈｍ－２为依据ꎬ不施氮肥为对照处

理ꎬ每一处理 ４ 次重复ꎬ随机区组排列ꎬ小区面积为

９ ｍ×７.２ ｍ ＝ ６４.８ ｍ２ꎮ 每个处理配施等量的磷钾

肥ꎬ施磷量为 Ｐ ２ Ｏ５ ２２５ ｋｇ􀅰ｈｍ－２ꎬ施钾量为 Ｋ２ Ｏ
２９２.５ ｋｇ􀅰ｈｍ－２ꎮ Ｎ 肥为尿素(Ｎꎬ４６％)ꎬ配施磷肥

为过磷酸钙(Ｐ ２Ｏ５ꎬ １６％)ꎬ钾肥为硫酸钾镁(Ｋ２Ｏꎬ
２４％)ꎮ 肥料按小区称重撒施后旋耕ꎬ旋耕后起垄ꎮ
垄宽 ６０ ｃｍꎬ垄距 ６０ ｃｍꎬ垄高 ２０ ｃｍꎬ起垄后覆膜ꎮ
人工点播的方法播种ꎬ宽垄双行ꎬ深 １０ ｃｍꎬ株距 ２５
ｃｍꎬ种植密度为４ ４５０株􀅰６６７ｍ－２ꎮ 马铃薯品种是

“青薯九号”原种ꎮ 于 ２０１７ 年 ５ 月 １２ 日播种ꎬ１０ 月

２０ 日收获ꎮ
１.３　 土壤样品采集与处理

根际样品在马铃薯成熟期进行采集ꎬ采集时间

为 ２０１７ 年 １０ 月 １８ 日ꎮ 根际土的采集方法:将马铃

薯的根完整挖出ꎬ先用抖土法抖落掉多余的土后

(将附着在根表面不能被抖下来的土视为根际土)ꎬ
装于灭菌后的自封袋内ꎬ并于当天带回实验室用灭

菌蒸馏水冲洗(三角瓶内加 ４０ ~ ５０ ｍｌ 蒸馏水ꎬ在摇

床上以 ２００ ｒ􀅰ｍｉｎ－１的转速震荡 ５~１０ ｍｉｎ)ꎬ过滤后

用真空泵抽取多余的水分ꎬ随后在真空冷冻干燥机

上冻干ꎬ并装于 ５ ｍｌ 的无菌管中ꎬ放置于－８０℃ 冰

箱ꎬ用于土壤微生物 ＤＮＡ 的提取ꎮ
１.４　 测定指标及方法

土壤理化性质的测定参照«土壤农化分析» [１６]

的方法进行测定ꎮ 速效磷的测定采用钼锑抗比色

法ꎻ有机质的测定采用重铬酸钾氧化外加热法测

定ꎻ土壤硝态氮和铵态氮的测定:以 ０.０１ ｍｏｌ􀅰Ｌ－１

的 ＣａＣｌ２溶液浸提ꎬ震荡 １ ｈꎬ后用连续流动分析仪测

定ꎻ土壤 ｐＨ 值测定采用电极法测定ꎮ
１.５　 土壤 ＤＮＡ 提取及 ＰＣＲ 扩增

ＤＮＡ 提 取: 采 用 Ｅ. Ｚ. Ｎ. Ａ. Ｓｏｉｌ ＤＮＡＫｉｔ
(ＯＭＥＧＡ)试剂盒进行土壤总 ＤＮＡ 的提取ꎬ每个样

品进行 ３ 次平行 ＰＣＲ 扩增ꎮ 在测序前参照电泳初

步定量结果ꎬ将 ＰＣＲ 产物用 ＱｕａｎｔｉＦｌｕｏｒＴＭ －ＳＴ 蓝色

荧光定量系统(Ｐｒｏｍｅｇａ 公司)进行检测定量ꎬ之后

按照每个样本的测序量要求ꎬ进行相应比例的混

合ꎮ 用 Ｑｕｂｉｔ２. ０ ＤＮＡ 检测试剂盒对基因组进行

ＤＮＡ 精确定量ꎬ以确定 ＰＣＲ 反应应加入的 ＤＮＡ 量ꎮ
ＰＣＲ 所用引物序列为 ＩＴＳ１ －Ｆ:５′ － ＣＴＴＧＧＴＣＡＴＴ￣
ＴＡＧＡＧＧＡＡＧＴＡＡ － ３′ 和 ＩＴＳ２: ５′ － ＧＣＴＧＣＧＴＴＣＴ￣
ＴＣＡＴＣＧＡＴＧＣ－３′ ꎬＰＣＲ 所用引物为 Ｍｉｓｅｑ 测序平

台的通用引物ꎮ 热启动 ＰＣＲ 反应体系如下: ５ ×
ＦａｓｔＰｆｕ Ｂｕｆｆｅｒ ４ μｌꎬ ２. ５ ｍＭ ｄＮＴＰｓ ２ μｌꎬ Ｆｏｒｗａｒｄ
Ｐｒｉｍｅｒ(５ μＭ) ０. ８ μｌꎬＦａｓｔＰｆｕ Ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ ０. ４ μｌꎬ
Ｔｅｍｐｌａｔｅ ＤＮＡ １０ ｎｇꎬ加去离子水至 ２０ μｌꎮ 反应条

件如下:９５℃ ５ ｍｉｎ 预变性ꎬ９５℃ ３０ ｓꎬ５５℃ ３０ ｓꎬ
７２℃ １０ ｍｉｎ 进行 ３０ 个循环ꎬ最后 ７２°延伸 ７ ｍｉｎꎮ
ＰＣＲ 结束后ꎬ全部样本按照正式实验条件进行ꎬ每
个样本 ３ 个重复ꎬ将同一样本的 ＰＣＲ 产物混合后用

２％琼脂糖凝胶电泳检测ꎬ使用 ＡｘｙＰｒｅｐＤＮＡ 凝胶回

收试剂盒(ＡＸＹＧＥＮ 公司)切胶回收 ＰＣＲ 产物ꎬＴｒｉｓ￣
ＨＣｌ 洗脱ꎻ２％琼脂糖凝胶电泳检测ꎮ

ＰＣＲ 采用 ＴｒａｎｓＧｅｎ ＡＰ２２１－０２:ＴｒａｎｓＳｔａｒｔ Ｆａｓｔｐｆｕ
ＤＮＡ Ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅꎮ ＰＣＲ 仪:ＡＢＩ ＧｅｎｅＡｍｐ 􀅹 ９７００ 型

１.６　 数据处理

土壤的基本理化性质数据处理及图表绘制采

用 Ｅｘｃｅｌ ２０１３ 和 Ｏｒｉｇｉｎ ２０１７ 软件ꎬＳＰＳＳ ２３.０ 软件进

行数据的统计分析ꎮ 同时运用 Ｒ ３.３.１ 等相关软件

计算土壤真菌群落 Ａｌｐｈａ 多样性指数如 Ｃｈａｏ １ 指

数、Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数等ꎬ同时进行根际真

菌群落的 Ｂｅｔａ 多样性分析ꎮ
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２　 结果与分析

２.１　 连续施用不同氮量对马铃薯根际真菌群落结

构的影响

　 　 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＰＥ２５０ 测序结果优化后共获得 ２９７６２３
条有效序列ꎬ通过 ＯＴＵ(Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔｓ)
聚类分析得到 ３４５９ 个 ＯＴＵꎻ同时检测出根际真菌主

要分布在 ７ 个门ꎬ２２ 个纲ꎬ６４ 个目ꎬ１５８ 个科ꎬ３３３ 个

属ꎬ６７６ 个种中ꎮ 在 ９７％相似水平条件下得到土壤

真菌多样性指数如表 １ 所示ꎮ 由表 １ 可知各处理样

本文库覆盖率均大于９９.７％ꎬ说明本试验样品取样

合理ꎬ置信度高、结果可靠ꎬ测定结果能够真实地反

映各处理根际样本的真菌群落组成ꎮ 通过对根际

样品中真菌群落的相对丰度指数(Ｃｈａｏ １)分析发

现ꎬＮ１５０ 处理 Ｃｈａｏ １ 指数为 ７５８.２５ꎬ显著高于其它

施氮处理ꎬ过量施氮降低真菌丰富度ꎬＮ１５０ 处理相

比 Ｎ０、 Ｎ７５、 Ｎ２２５、 Ｎ３００ 和 Ｎ３７５ 高 ３６. ５６％、
１９.８３％、１６.７９％、１.３４％、１６.２５％ꎮ 同时通过对根际

样品中真菌群落的多样性(Ｓｈａｎｎｏｎ 和 Ｓｉｍｐｓｏｎ)进

行分析ꎬ分析结果表明ꎬ不同施氮量对土壤真菌群

落的多样性影响无显著差异ꎮ
为进一步分析不同施氮量对根际真菌群落结构

的影响ꎬ首先从门水平对真菌群落进行分析ꎮ 根际样

品共检测出 ３ 个优势门类真菌(相对丰度>１.０％)ꎬ主
要由子囊菌门(Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ)、Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ 和担子菌

门(Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ)组成ꎬ如图 １ 所示ꎮ

表 １　 连续施用不同氮量对根际真菌群落相对丰度与多样性的影响

Ｔａｂｌｅ １　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ Ｎ ｌｅｖｅｌｓ ｏｎ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｆｕｎｇｉ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

有效序列数 / 条
Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｒｅａｄｓ

ＯＴＵ 数量 / 个
ＯＴＵ / Ｎｏ.

覆盖率
Ｃｏｖｅｒａｇｅ

多样性指数 Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ
Ｃｈａｏ１ Ｓｈａｎｎｏｎ Ｓｉｍｐｓｏｎ

Ｎ０ ５１４５５ ４８８ ０.９９８２±０.０００６ａ ５５５.２５±２３.０１ｃ ４.１８±０.１８ａｂ ０.０５１２±０.００７３ａ
Ｎ７５ ４８２６７ ５４１ ０.９９７９±０.００１０ａ ６３２.７５±３０.５８ｂ ４.２０±０.１４ａｂ ０.０４９４±０.０１７３ａ
Ｎ１５０ ４６４３６ ６６０ ０.９９７２±０.０００４ａ ７５８.２５±１４.０８ａ ４.００±０.２１ｂ ０.０５４３±０.０１０８ａ
Ｎ２２５ ４６０９２ ５６９ ０.９９７８±０.０００６ａ ６４９.２５±２２.９４ｂ ４.０７±０.１２ａｂ ０.０４７３±０.００８０ａ
Ｎ３００ ５３０１４ ６２４ ０.９９７３±０.００１１ａ ７４８.２５±８.９６ａ ４.２８±０.０９ａ ０.０５６５±０.００５５ａ
Ｎ３７５ ５２３５９ ５７７ ０.９９７４±０.００１１ａ ６５２.２５±２５.３２ｂ ４.１８±０.０９ａｂ ０.０４４０±０.００４０ａ

　 　 注:不同字母表示处理间差异显著(Ｐ<０.０５)ꎬ下同

Ｎｏｔｅ: Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ａｍｏｎｇ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ (Ｐ<０.０５) . Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

　 　 分析结果显示ꎬ不同施氮量对根际真菌群落物

种组成造成了显著影响ꎮ 其中子囊菌门的相对丰

度最大ꎬ占总序列的 ７５. ４８％ ~ ８３. ９５％ꎻ Ｎ１５０ 和

Ｎ２２５ 处理的子囊菌门相对丰度分别为 ８３. ９５％和

８３.２４％ꎬ显著高于其它处理ꎮ 同时ꎬ子囊菌门相对

丰度的变化趋势可以分为低氮量 ( Ｎ０ 和 Ｎ７５ 处

理)、中氮量(Ｎ１５０ 和 Ｎ２２５ 处理)和高氮量(Ｎ３００
和 Ｎ３７５ 处理)ꎬ中氮量子囊菌门相对丰度分别比低

氮和高氮多 ８.０４％和 ９.５４％ꎮ 这说明适量的氮肥用

量可以增加子囊菌门的相对丰度ꎬ但过量施氮反而

会使其受到抑制ꎮ 各处理的担子菌门相对丰度分

别为 ２.１０％、６.３１％、４.１９％、４.２３％、５.０３％和 ４.３１％ꎬ
Ｎ７５ 处理的担子菌相对丰度显著高于其它处理ꎬ施
氮量超过 ７５ ｋｇ􀅰ｈｍ－２时担子菌的相对丰度呈下降

趋势ꎮ 各 处 理 Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ 相 对 丰 度 分 别 为

５.６２％、５.６２％、６.４５％、６.０９％、８.０９％和 ７.１５％ꎬ随施

氮量的增加呈现递增的趋势ꎮ 虽然随施氮量的增

加促进了马铃薯根际子囊菌门和担子菌门的丰度ꎬ
但过量施氮会抑制子囊菌和担子菌的生长ꎮ

如图 ２ 所示ꎬ土壤中真菌纲水平的优势物纲

(相对丰度>１.０％)主要有粪壳菌纲( Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅ￣

图 １　 连续施用不同氮量根际土壤真菌优势门群落组成

Ｆｉｇ.１　 Ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ Ｎ ｃｏｎｔｅｎｔ ｉｎ
ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｉ ｐｈｙｌｕｍ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ

ｔｅｓ)、 座 囊 菌 纲 ( Ｄｏｔｈｉｄｅｏｍｙｃｅｔｅｓ )、 银 耳 菌 纲

(Ｔｒｅｍｅｌｌｏｍｙｃｅｔｅｓ)、锤舌菌纲(Ｌｅｏｔｉｏｍｙｃｅｔｅｓ)、散囊

菌纲 ( Ｅｕｒｏｔｉｏｍｙｃｅｔｅｓ )、 Ａｃｃｏｍｙｃｏｔａ￣ｎｏｒａｎｋ 和 Ｍｕ￣
ｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ￣ｎｏｒａｎｋ 共 ７ 个优势纲ꎮ 研究结果显示粪

壳菌纲是子囊菌门的第一大优势类群ꎬ其相对丰度

为 ４７.３６％ ~ ６４.１２％ꎬ在真菌纲中处于最优势菌纲ꎬ
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随施氮量的增加呈现先增加后降低的趋势ꎬＮ１５０ 处

理相对丰度达到最大ꎮ 座囊菌纲的变化趋势与粪

壳菌纲一致ꎬ相对丰度为 ７.１６％ ~ １１.３６％ꎬＮ１５０ 处

理相对丰度达到最大ꎮ 银耳菌纲相对丰度可以占到

所有真菌纲的 ３.１８％~１０.６３％ꎬＮ３００ 处理相对丰度均

达到最大ꎬ结果显示施氮可以增加银耳菌纲的相对丰

度ꎬ过量施氮则会受到抑制ꎮ 锤舌菌纲的相对丰度为

０.８９％~２.３７％ꎬＮ０ 处理高于其它处理ꎬ与 Ｎ０ 相比各

施氮处理分别降低了４７.７９％、６２. ５６％、２９. ７２％、５１.
４６％和 ６１.８１％ꎬ说明随着施氮量的增加锤舌菌纲相对

丰度呈下降趋势ꎮ

图 ２　 不同施氮量处理纲水平下土壤真菌优势群落组成

Ｆｉｇ.２　 Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｃｌａｓｓ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｉ ｕｎｄｅｒ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ Ｎ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ

进一步从根际真菌属的角度分析不同施氮量

对真菌群落结构的影响ꎬ结果如表 ２ 所示ꎮ 供试土

壤样品共检测出 １３ 个优势属(相对丰度>１.０％)ꎮ
其中 Ｐｌｅｃｔｏｓｐｈａｅｒｅｌｌａ、镰刀菌属(Ｆｕｓａｒｉｕｍ)、梭孢壳

属(Ｔｈｉｅｌａｖｉａ)、短梗蠕孢属(Ｔｒｉｃｈｏｃｌａｄｉｕｍ)、枝孢属

(Ｃｌａｄｏｓｐｏｒｉｕｍ)、Ｐａｒａｍｙｒｏｔｈｅｃｉｕｍ、四枝孢菌属(Ｔｅｔｒ￣
ａｃｌａｄｉｕｍ)、链格孢属(Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ)、毛壳菌属(Ｃｈａｅｔｏ￣
ｍｉｕｍ)、Ｌｅｃｔｅｒａ、枝顶孢属(Ａｃｒｅｍｏｎｉｕｍ)属于子囊菌

门ꎻ被孢霉属 (Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ) 属于 Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ 门ꎻ
Ｖｉｓｈｎｉａｃｏｚｙｍａ 属于担子菌门ꎮ

由表 ２ 可知ꎬ过量施氮显著增加 Ｆｕｓａｒｉｕｍ(镰刀

菌属)的相对丰度ꎬ且 Ｎ３７５ 处理达到最大ꎬ其相对

丰度为 １３. ５４％ꎬ显著高于 Ｎ７５ 处理的相对丰度

(８.３８％)ꎬＮ０ 处理的相对丰度为 ９.６３％ꎮ 且 Ｎ３７５
和 Ｎ０ 处理的镰刀菌属丰度相比 Ｎ７５ 处理多６１.５８％
及 １４.９１％ꎬ结果表明低氮量和高氮量增加了镰刀菌

属的丰度ꎮ Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ(链格孢属)各处理的相对丰

度分别为 １. ８９％、１. ３９％、１. １７％、０. ７０％、１.０７％和

１.８０％ꎬＮ２２５ 处理的丰度最低ꎬＮ０ 和 Ｎ３７５ 处理的

链格孢属相对丰度别是 Ｎ２２５ 处理的 ２.７０、２.５７倍ꎮ
据报道ꎬ镰刀菌属和链格孢属是引起植物破怀性病

害的主要病原真菌[１７－１８]ꎬ以上结果说明过低或过高

的施用氮肥会加剧镰刀属和链格孢属的相对丰度ꎬ
病原菌的增加对马铃薯生产不利ꎬ影响马铃薯的产

量ꎬ造成经济收益下降ꎮ 随施氮量的增加能产生脂

肪酸等有机化合物的被孢霉属(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ)也明显

增加ꎬ其相对丰度分别为 ５. ５９％、４.８１％、５. ７９％、
８.５５％、９. ７１％和 ８. ２４％ꎬ且 Ｎ７５、Ｎ１５０、Ｎ２２５、Ｎ３００
以及 Ｎ３７５ 处理比 Ｎ０ 处理增加了－１３.９５％、３.５８％、
５２.９５％、７３.７０％及 ４７.４１％ꎮ 由于被孢霉属可以产

生有机酸ꎬ结果可能导致根际土壤酸化ꎮ

２.２　 连续施用不同氮量对土壤理化性质的影响

连续施用不同氮量对马铃薯土壤理化性质产

生了显著影响ꎬ在大量的试验数据中ꎬ我们选取了

硝态氮、铵态氮、ｐＨ 值、有效磷和有机质以展开进一

步的分析ꎬ详细结果如表 ３ 所示ꎮ 分析结果显示ꎬ随
着施氮量的增加土壤中 ＮＯ－

３ －Ｎ 含量呈现增加的趋

势ꎬ在 Ｎ３７５ 处理 ＮＯ－
３ －Ｎ 含量达到最大ꎬ为 ２１.９０ ｍｇ

􀅰ｋｇ－１ꎬ并且显著高于其它处理ꎬＮ７５、Ｎ１５０、Ｎ２２５、
Ｎ３００ 和 Ｎ３７５ 处理分别是 Ｎ０ 处理的 １. ２４、１. ７０、
１.９４、２.９８ 倍和 ３.７６ 倍ꎮ 随着施氮量的增加土壤中

ＮＨ＋
４ －Ｎ 含量与 ＮＯ－

３ －Ｎ 含量变化趋势一致ꎮ 结果说

明连续施用氮肥显著提高了土壤中的矿质氮含量ꎮ
由表 ３ 可知ꎬ随着施氮量的增加土壤 ｐＨ 值呈现下

降的趋势ꎬ各施氮处理分别比 Ｎ０ 降低了 ０.０６、０.０７、
０.０８、０.１５ 和 ０.１７ 个单位ꎮ 土壤 ｐＨ 值结果说明ꎬ长
期大量的连续使用氮肥ꎬ已导致土壤 ｐＨ 值下降ꎮ
因此ꎬ在农田管理过程中不宜大量的施用氮肥ꎮ

由表 ３ 数据可以看出ꎬ施氮量对表层速效磷含

量的变化有显著影响ꎮ 随施氮量增加速效磷含量

呈现降低的趋势ꎬＮ０ 处理速效磷含量显著高于其他

处理ꎬ与 Ｎ０ 相比其它施氮处理分别降低了 ７.３４％、
１８.３１％、２６.１９％、２９.６８％和 ３２.１０％ꎮ 可能的原因是

随着施氮量的增加提高了马铃薯的生长发育以及

其对磷素的需求ꎬ从土壤中吸收磷素也就更多ꎬ显
著降低了速效磷含量ꎮ 连续 ５ ａ 施用不同氮量的研

究发现ꎬ与 Ｎ０ 相比ꎬ本研究中随着施氮量的增加土

壤的有机质的含量稍有提高ꎬ然而不同的施氮处理

对土壤有机质的影响差异不显著ꎮ

４５ 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 干旱地区农业研究　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 第 ３８ 卷



表 ２　 连续施用不同氮量处理属水平下根际真菌优势群落组成及相对丰度
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｇｅｎｕｓ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｆｕｎｇｉ

ｕｎｄｅｒ ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ Ｎ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｒａｔｅｓ
真菌 Ｆｕｎｇｉ Ｎ０ Ｎ７５ Ｎ１５０ Ｎ２２５ Ｎ３００ Ｎ３７５

Ｐｌｅｃｔｏｓｐｈａｅｒｅｌｌａ １４.４４±８.２９ｂ ２１.７１±４.７８ａｂ ２９.９２±８.１１ａ １６.２１±２.５７ｂ １６.６１±２.６８ｂ １８.５５±５.４８ｂ
Ｆｕｓａｒｉｕｍ ９.６３±１.９６ａｂ ８.３８±１.８８ｂ ９.３４±２.５８ａｂ ８.５５±３.２６ｂ ９.００±３.３４ａｂ １３.５４±３.５６ａ
Ｔｈｉｅｌａｖｉａ ８.０７±３.７０ｂ ５.３７±４.２９ｂ ８.３５±３.６４ｂ ２０.９５±７.７４ａ ８.２９±６.７５ｂ ５.３０±１.５２ｂ

Ｔｒｉｃｈｏｃｌａｄｉｕｍ ６.８４±４.０５ａ ４.９３±３.０１ａｂ ２.２６±１.０２ｂ ２.９５±０.５１ａｂ ３.６７±０.５８ａｂ ３.９４±２.６８ａｂ
Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ ５.５９±１.０３ａｂ ４.８１±１.６５ｂ ５.７９±１.４４ａｂ ８.５５±４.９９ａｂ ９.７１±３.３７ａ ８.２４±２.６８ａｂ

Ｃｌａｄｏｓｐｏｒｉｕｍ ５.５０±４.４７ａ ６.０４±２.３８ａ ７.２９±６.６４ａ ４.３８±２.２２ａ ７.５１±５.７８ａ ５.１６±２.４５ａ
Ｐａｒａｍｙｒｏｔｈｅｃｉｕｍ ３.０９±１.４ａ ２.６２±１.５６ａ ２.２３±０.６９ａ ２.４２±１.３５ａ １.４９±０.７０ａ １.８９±０.７６ａ
Ｔｅｔｒａｃｌａｄｉｕｍ ２.８１±１.６５ａ ２.５１±２.２５ａ １.８９±１.７３ａ ２.０９±２.４８ａ １.４６±０.８０ａ １.８０±１.０３ａ
Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ １.８９±０.４３ａ １.３９±０.５１ａｂｃ １.１７±０.１０ｂｃｄ ０.７０±０.０３ｄ １.０７±０.３１ｃｄ １.８０±０.６９ａｂ

Ｖｉｓｈｎｉａｃｏｚｙｍａ １.６６±２.４６ａ １.０１±０.２３ａ １.４２±０.３６ａ １.０６±０.６５ａ １.８６±１.８９ａ １.８６±１.９９ａ
Ｃｈａｅｔｏｍｉｕｍ １.６０±０.５６ａ １.５±０.８４ａ １.１１±０.２７ａ １.３６±０.２５ａ １.７２±０.７２ａ ３.６０±４.７０ａ

Ｌｅｃｔｅｒａ １.４３±１.４７ａ ７.１６±２.８９ａ ７.１１±４.３３ａ ５.９９±７.６２ａ ５.０９±３.０７ａ ３.５８±２.３１ａ
Ａｃｒｅｍｏｎｉｕｍ １.２９±１.５０ａ １.１３±０.１７ａ １.３７±０.６７ａ １.１０±０.３２ａ １.４８±０.８２ａ １.２±０.２６ａ

表 ３　 连续施用不同氮量对土壤理化性质的影响

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓ Ｎ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｎ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

ＮＯ－
３ －Ｎ 含量

Ｎｉｔｒａｔｅ Ｎ ｃｏｎｔｅｎｔ
/ (ｍｇ􀅰ｋｇ－１)

ＮＨ＋
４ －Ｎ 含量

Ａｍｍｏｎｉｕｍ Ｎ ｃｏｎｔｅｎｔ
/ (ｍｇ􀅰ｋｇ－１)

ｐＨ
有机质
ＳＯＭ

/ (ｇ􀅰ｋｇ－１)

速效磷
Ａｖａｉｌ. Ｐ

/ (ｍｇ􀅰ｋｇ－１)
Ｎ０ ５.８２±０.４２ｄ ０.６１±０.０９ｄ ８.２０±０.０３ａ １７.０６±０.１３ａ ３２.９９±１.５２ａ
Ｎ７５ ７.２３±０.６２ｄ ０.６２±０.０８ｄ ８.１４±０.０１ａ １７.６１±０.１９ａ ３０.５７±１.３５ａｂ
Ｎ１５０ ９.８８±０.４７ｃ １.６０±０.０３ａｂ ８.１３±０.０１ａｂ １８.０２±０.４０ａ ２６.９５±０.７ａｂｃ
Ｎ２２５ １１.２９±０.８９ｃ １.１４±０.２３ｃ ８.１２±０.０３ａｂ １７.９８±０.０７ａ ２４.３５±１.５３ｂｃ
Ｎ３００ １７.３２±０.６６ｂ １.２５±０.１０ｂｃ ８.０５±０.０２ｂｃ １７.２５±０.２３ａ ２３.２±５.１５ｂｃ
Ｎ３７５ ２１.９０±０.５９ａ １.６９±０.０７ａ ８.０３±０.０４ｃ １７.６４±０.５０ａ ２２.４±０.９４ｃ

２.３　 真菌群落与土壤理化性质的冗余分析(ＲＤＡ)
为进一步了解环境因素对根际真菌群落结构

的影响ꎬ将真菌群落的变化与环境因子如有机质

(ＳＯＭ)、ｐＨ 值、速效磷(ＡＰ)、硝态氮(ＮＯ－
３ －Ｎ)和铵

态氮(ＮＨ＋
４ －Ｎ)之间进行了冗余分析(ＲＤＡ)ꎬ结果如

图 ３ 所示ꎮ 真菌群落结构差异在两个排序轴上的解

释率分别为 ８.１０％、５.２２％ꎬＮＯ－
３ －Ｎ 和 ＮＨ＋

４ －Ｎ 呈正

相关ꎬ而 ｐＨ 值和 ＡＰ 呈负相关关系ꎬ同时从图中可

以看出ꎬＮＯ－
３ －Ｎ 指向了 Ｎ１５０、Ｎ２２５、Ｎ３００ 和 Ｎ３７５

四个处理的真菌群落ꎮ 判断排序的结果可以接受

环境因子对物种分布的解释量的结果显示ꎬＮＯ－
３ －Ｎ

是影响根际真菌群落变化的主要因子(Ｆ ＝ １.５７１ꎬＰ
＝ ０.０４３∗)ꎮ
２.４　 真菌群落结构的变化与土壤理化性质的相关

性分析

　 　 为进一步确定影响真菌的优势菌群的环境因子ꎬ
将部分土壤理化性质与根际真菌群落结构的分布进

行 Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关性分析ꎬ结果见表 ４、表 ５ 和表 ６ꎮ 分

析结果显示真菌群落结构在门水平、纲水平和属水平

上与 ＮＯ－
３－Ｎ 含量具有显著相关性ꎬ与 ＡＰ 呈显著正

相关的真菌优势菌群为链格孢属(Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ)ꎬ与 ｐＨ
和 ＡＰ 呈显著负相关同时与 ＮＯ－

３ －Ｎ 含量呈显著正相

关的真菌优势菌群有 Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ＿ｎｏｒａｎｋ 和被孢霉

属(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ)ꎮ 而粪壳菌纲(Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ)和镰

刀菌属(Ｆｕｓａｒｉｕｍ)仅与 ＡＰ 含量显著负相关ꎮ

　 　 注:ＳＯＭꎬＡＰꎬＮＯ－
３ －ＮꎬＮＨ＋

４ －Ｎ 分别代表土壤有机质ꎬ速效

磷ꎬ硝态氮含量ꎬ铵态氮含量ꎻＰ 值通过 ９９９ 次置换检验得出ꎬ
显著性标记为∗Ｐ<０.０５ꎻ∗∗Ｐ<０.０１ꎻ∗∗∗Ｐ<０.００１.

Ｎｏｔｅ:ＳＯＭꎬ ＡＰꎬ ＮＯ３－Ｎꎬ ａｎｄ ＮＨ＋
４ －Ｎ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ

ｍａｔｔｅｒꎬ ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓꎬ ｎｉｔｒａｔｅ Ｎ ｃｏｎｔｅｎｔꎬ ａｍｍｏｎｉｕｍ Ｎ ｃｏｎ￣
ｔｅｎｔꎻ Ｐ ｖａｌｕｅ ｗａｓ ｏｂｔａｉｎｅｄ ｂｙ ９９９ ｒｅｐｌａｃｅｍｅｎｔ ｔｅｓｔｓ. ∗ Ｐ < ０.０５ ꎻ
∗∗ Ｐ < ０.０１ꎻ ∗∗∗ Ｐ < ０.００１.

图 ３　 土壤真菌与环境因子之间的 ＲＤＡ 分析
Ｆｉｇ.３　 ＲＤＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｉ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

２.５　 连续施用不同氮量处理对马铃薯产量的影响

氮素是马铃薯产量形成的关键限制因子ꎬ通过

实际测产ꎬ马铃薯块茎产量结果如图 ４ 所示ꎮ 分析

结果显示ꎬＮ７５ 处理马铃薯产量最高ꎬ为 ２６ ４１０ ｋｇ
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􀅰ｈｍ－２ꎬ与 Ｎ７５ 相比ꎬＮ０、Ｎ１５０、Ｎ２２５、Ｎ３００、Ｎ３７５
的块茎产量分别降低了 ７. ５８％、３. ４６％、２２. ８１％、
２６.０５％和 ２５.３２％ꎮ 结果说明ꎬ随施氮量的增加马铃

薯块茎产量并不会随之升高ꎬ过量的施用氮肥反而

会导致马铃薯产量下降ꎬ造成严重的氮肥资源浪费ꎮ
通过对马铃薯产量与土壤的 ＮＯ－

３ －Ｎ、ＮＨ＋
４ －Ｎ、

ｐＨ、有机质和速效磷的相关性分析ꎬ结果如表 ７ 所

示ꎮ 结果显示ꎬ马铃薯产量与 ＮＯ－
３ －Ｎ 呈极显著负相

关关系(Ｐ<０.０１ꎬｒ＝ －０.５７８)ꎬ与 ＮＨ＋
４ －Ｎ 含量呈显著

负相关关系(Ｐ<０.０５ꎬ ｒ ＝ －０.４３７)ꎬ与土壤 ｐＨ 值呈

极显著正相关关系(Ｐ<０.０１ꎬｒ＝ ０.５５６)ꎬ与有机质和

表 ４　 真菌优势菌群与土壤理化性质之间的

相关性分析(门水平)
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｓｐｅａｒｍａｎ’ｓ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓ ｂｅｔｗｅｅｎ

ｓｏｉｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ａｎｄ ｆｕｎｇｉ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ (ｐｈｙｌａ)

真菌
Ｆｕｎｇｉ ＮＯ－

３ －Ｎ ＮＨ＋
４ －Ｎ ｐＨ 有机质

ＳＯＭ
速效磷
Ａｖａｉｌ. Ｐ

Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ －０.１８３ ０.１８２ ０.２９３ ０.２２５ ０.１５０
Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ ０.２７９ ０.１９９ －０.２２０ ０.０５３ －０.３８４
Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ ０.５０７∗ ０.１８９ －０.４９４∗ －０.２６４ －０.１６０

　 　 注 Ｎｏｔｅ: ∗ Ｐ<０.０５ꎻ∗∗ Ｐ<０.０１.下同 Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

表 ５　 真菌优势菌群与土壤理化性质之间

的相关性分析(纲水平)
Ｔａｂｌｅ ５　 Ｓｐｅａｒｍａｎ’ｓ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｏｉｌ

ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ａｎｄ ｆｕｎｇｉ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ (ｃｌａｓｓ)

真菌
Ｆｕｎｇｉ ＮＯ－

３－Ｎ ＮＨ＋
４－Ｎ ｐＨ 有机质

ＳＯＭ
速效磷
Ａｖａｉｌ. Ｐ

Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ ０.１９１ ０.２８７ －０.２１７ ０.１５１ －０.５１４∗

Ｄｏｔｈｉｄｅｏｍｙｃｅｔｅｓ ０.０５３ －０.００８ －０.０３８ －０.１００ ０.１７０
Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ＿ｎｏｒａｎｋ －０.４１０∗ －０.３２６ ０.２４９ －０.１００ ０.２３７
Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ＿

ｎｏｒａｎｋ ０.５５５∗∗ ０.３３７ －０.５２１∗∗ －０.０１６ －０.４１０∗

Ｔｒｅｍｅｌｌｏｍｙｃｅｔｅｓ ０.２５３ ０.１８３ －０.２２８ ０.０９２ －０.０９７
Ｌｅｏｔｉｏｍｙｃｅｔｅｓ －０.２８７ －０.４８３∗ ０.３２９ －０.１３１ ０.２３０
Ｅｕｒｏｔｉｏｍｙｃｅｔｅｓ －０.０７５ －０.２６９ ０.０８１ ０.１３７ ０.０６２

表 ６　 真菌优势菌群与土壤理化性质

之间的相关性分析(属水平)
Ｔａｂｌｅ ６　 Ｓｐｅａｒｍａｎ’ｓ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｏｉｌ
ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ａｎｄ ｔｏｐ １０ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｆｕｎｇｉ ａｂｕｎｄａｎｃｅ (ｇｅｎｕｓ)

真菌
Ｆｕｎｇｉ ＮＯ－

３－Ｎ ＮＨ＋
４－Ｎ ｐＨ 有机质

ＳＯＭ
速效磷
Ａｖａｉｌ. Ｐ

Ｐｌｅｃｔｏｓｐｈａｅｒｅｌｌａ ０.１３１ ０.３８２ －０.１７３ ０.０９９ －０.３２４
Ｆｕｓａｒｉｕｍ ０.２１７ ０.３６９ －０.２００ －０.２７７ －０.４５７∗

Ｔｈｉｅｌａｖｉａ ０.０１２ －０.０４７ ０.１７４ ０.１９０ ０.０９０
Ｔｒｉｃｈｏｃｌａｄｉｕｍ －０.２０３ －０.１４８ ０.０２２ －０.０６９ ０.１６２
Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ ０.５５５∗∗ ０.３３７ －０.５２１∗∗－０.０１６ －０.４１０∗

Ｃｌａｄｏｓｐｏｒｉｕｍ ０.０６５ －０.０６１ －０.０２９ －０.０５８ ０.１８４
Ｐａｒａｍｙｒｏｔｈｅｃｉｕｍ －０.３８３ －０.３８８ ０.３１９ ０.０５８ ０.１６５
Ｔｅｔｒａｃｌａｄｉｕｍ －０.２５１ －０.２４６ ０.３０５ －０.１８１ ０.０２８
Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ －０.２１８ －０.０６４ ０.１２９ －０.１１６ ０.４２２∗

Ｖｉｓｈｎｉａｃｏｚｙｍａ ０.１７０ ０.２７２ －０.１２４ ０.０４２ －０.０８３

速效磷则没有显著的相关性ꎮ 这说明 ＮＯ－
３ －Ｎ 和

ＮＨ＋
４ －Ｎ 含量的增加以及 ｐＨ 值下降导致了马铃薯

产量降低ꎮ

３　 讨　 论

３.１　 连续施用不同氮量对土壤理化性质和马铃薯

产量的影响

　 　 本研究结果显示ꎬ随着施氮量的增加显著降低

了土壤 ｐＨ 值ꎬ这主要是因为尿素施入土壤后ꎬ在脲

酶作用下先将酰胺态氮水解生成 ＮＨ＋
４ꎬ然后在硝化

作用下将 ＮＨ＋
４ 转化成 ＮＯ－

３ꎬ而硝化过程中会产生大

量的 Ｈ＋ꎬ使土壤 ｐＨ 值下降[１９]ꎮ 有研究表明ꎬ随着

施氮量的增加ꎬ浅层土壤的硝态氮含量显著增加ꎬ
当施氮量高于 ２０７ ｋｇ􀅰ｈｍ－２时ꎬ随着施氮量增加土

壤 ＮＯ－
３ －Ｎ 的积累量显著增加[２０]ꎬ这与本研究结果

基本一致ꎬ其原因是在硝化作用下氨态氮向硝态氮

转化ꎬ使土壤中硝态氮含量大量富集ꎮ Ｗａｎｇ Ｑｉ
等[２１]的研究表明ꎬ在有限的灌溉条件下ꎬ当施氮量

为 ２２１ ｋｇ􀅰ｈｍ－２时表层土壤 ＮＯ－
３ －Ｎ 积累量增加ꎬ当

施氮量增加至 ３００ ｋｇ􀅰ｈｍ－２时ꎬ０~２００ ｃｍ 土层中土

壤 ＮＯ－
３ －Ｎ 积累量显著增加ꎮ

我国在有限的土壤上投入大量的化肥ꎬ与迅速

增长的化肥施用量相比ꎬ作物产量并没有达到预期

的结果[２２]ꎮ 本研究中ꎬＮ０ 处理的马铃薯产量为

２４ ４０８ ｋｇ􀅰ｈｍ－２ꎬ然而ꎬ当施氮量为 ７５ ｋｇ􀅰ｈｍ－２时ꎬ
产量为 ２６ ４１０ ｋｇ􀅰ｈｍ－２ꎬ仅提高了 ８.２０％ꎮ 与 Ｎ７５ 相

比ꎬＮ１５０、Ｎ２２５、Ｎ３００ 和 Ｎ３７５ 产量分别降低了３.４６％、

图 ４　 连续施用不同氮量对马铃薯块茎产量的影响
Ｆｉｇ.４　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ

ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｒａｔｅｓ ｏｎ ｐｏｔａｔｏ ｔｕｂｅｒ ｙｉｅｌｄ

表 ７　 Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关性分析

Ｔａｂｌｅ ７　 Ｓｐｅａｒｍａｎ’ｓ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ

项目
Ｉｔｅｍ ＮＯ－

３－Ｎ ＮＨ＋
４－Ｎ ｐＨ 有机质

ＳＯＭ
速效磷
Ａｖａｉｌ. Ｐ

产量 Ｙｉｅｌｄ －０.５７８∗∗ －０.４３７∗ ０.５５６∗∗ －０.１５６ ０.３０５
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２２.８１％、２６.０５％和 ２５.３２％ꎬ随着施氮量的增加ꎬ马
铃薯的产量并没有持续增加ꎮ 对于马铃薯来讲ꎬ过
量施氮和连作均能够引起土壤微生物群落结构的

显著变化ꎬ使得土壤从抑病型向导病型的方向转

变ꎬ土传病害滋生ꎬ作物长势变差并且大幅度降低

农作物的经济产量[２３]ꎮ 因此ꎬ本研究结果表明ꎬ连
续大量施氮不利于马铃薯高产ꎮ
３.２ 　 连续施用不同氮量对马铃薯根际真菌 Ａｌｐｈａ

多样性和群落结构的影响

　 　 本研究结果显示ꎬ过量施氮会降低马铃薯根际

真菌群落多样性ꎬ这与 Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ[２４] 和 Ｖａｎｄｅｎｋ￣
ｏｏｒｎｈｕｙｓｅ[２５] 等的研究结果基本一致ꎮ 但也有研

究[２６]发现ꎬ长期施用氮肥会增加真菌群落的多样

性ꎬ究其原因可能是因为在土壤营养物质增加时ꎬ
丰富类群能利用有效碳源快速生长ꎬ因此可以在较

高氮含量的环境下较好地生长繁殖ꎬ而贫瘠类群在环

境中生长速度较低ꎬ吸收营养物质的能力较弱ꎬ因此

在营养物质较高时ꎬ这些贫瘠类群与丰富类群相比竞

争力较弱ꎬ不能良好生长繁殖[２７]ꎬ导致其数量下降ꎮ
马铃薯根际真菌群落结构主要由子囊菌门、

Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ 和担子菌门构成ꎬ这与季凌飞等[２８]、
陈丹梅等[２９]、Ｈｅｄｌｕｎｄ Ｋ 等[３０] 在茶园土壤、植烟土

壤和南方典型水稻土壤的研究结果相一致ꎮ 有研

究发现ꎬ子囊菌门的生长与氮素的含量有关[３１]ꎮ
Ｗａｎｇ 等[３２] 研究发现ꎬ过高的氮素对子囊菌门的生

长有害ꎮ 长期大量施氮可能会促使根际真菌群落

多样性降低ꎬ群落结构主要朝子囊菌ꎬＭｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ
和担子菌三个方向演替ꎮ 本研究发现ꎬ适量施氮

(Ｎ１５０ 和 Ｎ２２５) 条件下子囊菌门的相对丰度为

８３.９５％和 ８３.２４％ꎬ显著高于其他处理ꎬ说明适量的

施用氮肥可以增加子囊菌门的丰度ꎬ但当施氮量过

低或过高时不利于子囊菌的生长ꎮ Ｐａｕｎｇｆｏｏ－Ｌｏｎｈｉ￣
ｅｎｎｅ 等[３３]在甘蔗根际和土壤中研究结果显示ꎬ与低

氮处理相比ꎬ高氮肥条件下真菌群落子囊菌的相对

丰度通常较高ꎬ而担子菌较低ꎬ增加氮肥会改变真

菌群落的组成ꎬ并且通过促进病原真菌ꎬ可能对植

物健康产生负面的影响ꎮ
本研究中子囊菌门的群落构成与 Ｓｕｎ 等[２６] 在

不同施肥模式的旱地土壤中的结果相一致ꎬ子囊菌

门的优势种群是粪壳菌纲( Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ)ꎮ Ｓｏｒ￣
ｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ 纲是马铃薯根际真菌的优势物种ꎬ表明

连续施用不同氮量可能会导致根际真菌群落组成的

差异ꎮ Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ 纲的相对丰度为 ４７.３６％ ~
６４.１２％ꎬ该类群中的肉座菌目(Ｈｙｐｏｃｒｅａｌｅｓ)、Ｈｙｐｏ￣
ｃｒｅａｌｅｓ 和散囊菌目(Ｅｕｒｏｔｉａｌｅｓ)和散囊菌纲(Ｅｕｒｏｔｉｏ￣
ｍｙｃｅｔｅｓ)等多数物种有研究被证实具有产生 Ｎ２Ｏ 的

能力[３４]ꎮ 众所周知ꎬＮ２Ｏ 是一种潜在的温室气体ꎬ
而且还能够破坏大气中的臭氧层[３５]ꎮ 因此增加施

氮量将会促进 Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ 真菌微生物的繁殖ꎬ
进一步促进 Ｎ２Ｏ 的产生ꎮ Ｎ０ 处理土壤中锤舌菌纲

(Ｌｅｏｔｉｏｍｙｃｅｔｅｓ)数量最高且显著高于其它施氮处理ꎬ
与 Ｎ０ 相比 Ｎ７５ ~ Ｎ３７５ 处理分别降低了４７.７９％、
６２.５６％、２９.７２％、５１.４６％和 ６１.８１％ꎮ 不同氮肥处理

的锤舌菌纲类群中 ７５.３３％ ~ ８６.０８％的类群属于柔

膜菌目(Ｈｅｌｏｔｉａｌｅｓ)ꎬ此类群真菌多数是根际真菌ꎬ
能够为宿主植物提供养分ꎬ帮助其固定有机物等营

养物质[３６]ꎬ本研究结果显示ꎬ该类真菌的数目随施

氮量的增加而降低ꎮ Ｄｅａｎ 等[３７] 也曾报道过类似的

结果ꎬ它们丰度的降低预示着高氮环境中真菌与作

物的共生关系将会减弱ꎮ
在优势属水平细菌的分析结果中发现ꎬ长期连

续施用氮肥过程中低氮量和高氮量显著增加了 Ｆｕ￣
ｓａｒｉｕｍ(镰刀菌属)的丰度ꎬＮ３７５ 处理和 Ｎ０ 处理的

镰刀菌属丰度相比 Ｎ７５ 处理多 ６１.５８％及 １４.９１％ꎮ
这个结果与孟品品等[５]、牛秀群等[１４]的研究结论相

符ꎮ 孟品品等[５]研究表明随着连作年限的增加ꎬ马
铃薯收获期根际土壤土传病害病原菌尖孢镰刀菌

和茄病镰孢菌的数量明显增加ꎮ 牛秀群等[１４] 研究

认为在 １~３ ａ 连作中ꎬ随着连作年限的增加ꎬ马铃薯

根茬中分离的镰刀菌数量呈上升趋势ꎮ 据资料显

示ꎬ马铃薯连作导致土壤微生物群落结构显著改

变ꎬ病原菌成为优势种群ꎬ比如 Ｒｈｉｚｏｃｔｏｎｉａ ｓｏｌａｎｉ 和
Ｆｕｓａｒｉｕｍ ｓｐ.等土传病原真菌的数量显著增加ꎬ导致

病害大面积发生ꎬ块茎产量降低[３８－４０]ꎮ 健康的微生

物区系是高产高效土壤的重要特征ꎬ同时具有抑制

土传病害的作用[４１]ꎮ 因此ꎬ连续长期大量施氮可能

会抑制土壤中有益真菌微生物群落的生长ꎬ对土壤

健康造成负面影响ꎮ 结果表明ꎬ增加施氮量将会改

变真菌群落的组成ꎬ并且通过促进致病真菌群落的

丰度ꎬ可能对植物健康产生负面影响ꎮ

４　 结　 论

本研究结果表明ꎬ长期大量施氮使马铃薯根际

硝态氮大量积累ꎬ且氮肥过量施用降低了土壤 ｐＨ
值ꎬ进而改变了根际真菌群落结构ꎬ过量施氮使真

菌群落丰富度及多样性降低ꎬＲＤＡ 及相关性分析结

果表明硝态氮含量是影响真菌群落结构变化的主

要理化因子ꎮ 长期过量施氮增加了根际土壤真菌

病原菌的相对丰度ꎬ可能会加剧植物病害以及危害

土壤健康ꎬ同时过量施氮导致了马铃薯产量下降ꎮ
因此ꎬ大量施氮不利于马铃薯产量的增加和根际土

壤真菌生态系统的平衡ꎮ
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