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摘要: 【目的】真菌在根际土壤养分循环中发挥重要作用，探究磷肥施用方法对甘薯根际土壤真菌群落的影

响，以减少施肥可能对甘薯根际土壤微生态环境的不利影响。【方法】甘薯–小麦轮作长期肥料定位试验位于江

苏南京，始于 2011 年。2020 年选择该定位试验中的 3 个处理：不施磷肥 (NK)、单施化肥 (NPK) 和有机无机肥

配合 (NPKM)，在甘薯膨大期采集储藏根与纤维根根际土壤，测定化学性质，并利用 Illumina Novaseq 高通量测

序技术，分析真菌群落相对丰度、群落组成与多样性，及其与根际土壤化学性质的关系。【结果】1) 施肥处理

改变了两类根根际土壤化学性质，储藏根和纤维根的根际土壤有机碳、溶解性有机碳、速效钾含量均表现为

NPKM>NPK>NK处理，有效磷 (AP)含量表现为 NPK>NPKM>NK (P<0.05)，同一处理两类根际间只有有效磷含

量差异显著；纤维根和储藏根的根际土壤 pH 均以 NPKM 处理最高，NPK 处理最低且显著低于 NK 处理，

NPKM 处理的纤维根根际 pH 显著高于储藏根根际 0.81 个单位。2) 3 个施肥处理两类根系根际土壤的优势真菌

类群均为子囊菌门 (Ascomycota, 70.2%～77.9%)、担子菌门 (Basidiomycota, 5.9%～8.5%) 和被孢霉门

(Mortierellomycota, 1.8%～8.1%)。3 个处理间储藏根根际土壤子囊菌门的相对丰度无显著差异，而 NK 处理纤维

根根际土壤子囊菌门的相对丰度显著高于 NPKM 处理 (P<0.05)；担子菌门和被孢霉门的相对丰度在 NPK 和

NPKM 处理间以及两类根系的根际土壤间均无显著差异，而 NK 处理的储藏根根际土壤担子菌门和被孢霉门的

相对丰度较 NPK 处理分别低 70.4% 和 62.9%，较 NPKM 处理分别降低 44.0% 和 151% (P<0.05)。3) NPKM 和

NPK 处理储藏根根际特有的真菌 OTUs 数分别为 122 和 113 个，而 NK 处理为 86 个，远低于 NPKM 和 NPK 处

理。NPKM 处理纤维根根际特有的真菌 OTUs 数最高 (160 个)，而 NPK 和 NK 处理分别为 114 和 127 个。

NK处理的纤维根根际土壤观察到的物种数和 Shannon多样性指数显著高于储藏根 (P<0.05)，NPKM处理两类根

际的观察到的物种数和 Shannon 指数在 3 个处理中最高。拓扑网络分析表明，储藏根根际土壤真菌类群关系较

纤维根根际的更为复杂，而纤维根根际土壤真菌群落具有更强的相互作用关系。冗余分析 (RDA) 结果表明，根

际土壤有效磷、有机碳含量和 pH与根际土壤真菌群落结构显著相关 (P<0.05)。【结论】长期施用磷肥降低了甘

薯两类根际土壤的 pH，但显著提高了有机碳、有效磷和速效钾含量，磷肥配施有机肥还避免了 pH 的降低，因

而较单施化肥更有效地提高了根际土壤的真菌数量和多样性。

关键词: 甘薯；储藏根；纤维根；根际真菌群落；长期施肥

Effects of fertilizer application methods on fungal communities
in sweet potato rhizosphere

WANG Jing1,   YUAN Jie2,   WANG Lei2,   ZHANG Hui2*,   TANG Zhong-hou1,   ZHAO Peng1,   ZHANG Ai-jun1,   
WANG Ji-dong2,   ZHANG Yong-chun2*

( 1 Xuzhou Institute of Agricultural Sciences in Xuhuai District of Jiangsu / National Agricultural Experimental Station for Soil
Quality, Xuzhou, Jiangsu 221121, China; 2 Institute of Agricultural Resources and Environments, Jiangsu Academy of

Agricultural Sciences / Scientific Observing and Experimental Station of Arable Land Conservation (Jiangsu),
Ministry of Agriculture and Rural Affairs, Nanjing, Jiangsu 210014, China )

植物营养与肥料学报 2023, 29(5): 876–888 doi: 10.11674/zwyf.2022510
Journal of Plant Nutrition and Fertilizers http://www.plantnutrifert.org

 

 

收稿日期：2022–07–27         接受日期：2022–12–03        
基金项目：国家甘薯产业技术体系项目（CARS-10）；江苏省农业科技自主创新资金项目 [CX（21）3002]；徐州市现代农业面上项目

（KC21139）；江苏省重点研发项目（BE2021311）。
联系方式：王静 E-mail: wangjing429645671@163.com

* 通信作者 张辉 E-mail: 1983hui@sina.com； 张永春 E-mail: yczhang66@sina.com



Abstract: 【Objectives】Fungi play an important role in rhizosphere soil nutrient cycling. Effects of long-term
phosphorus fertilizer application on the soil fungal communities in sweet potato rhizosphere were explored, in
order to diminish the potential unfavorable impacts of P application methods in the rhizospheric microecological
environment.【Methods】A long-term experiment was established in 2011 with sweet potato-wheat rotation
system located in Nanjing, Jiangsu Province. In 2020, three treatments were selected for this experiment: no
phosphorus fertilizer (NK), chemical fertilizers (NPK), and organic and chemical fertilizers (NPKM). The
rhizospheric soils of storage and fibrous roots were collected at the storage root expansion stage of sweet potato.
The basic soil chemical properties were determined using standard chemical analytical methods, and the relative
abundance, composition and diversity of fungal community were analyzed using Illumina Novaseq High-
throughput sequencing technology. 【Results】1) Long-term P application altered chemical properties of
rhizospheric soils. The organic carbon (SOC), dissolved organic carbon (DOC), available phosphorus (AP), and
available potassium (AK) were all significantly increased by P application in both storage and fibrous rhizosphere.
The SOC, DOC and AK contents were in order of NPKM>NPK>PK (P<0.05), while AP was in order of
NPK>NPKM>NK (P<0.05). Only the AP under NPK was significantly different between the two root types.
The pH in fibrous and storage rhizosphere were found to be highest in NPKM, and lowest in NPK treatment.
The fibrous rhizosphere pH was 0.81 units higher than that in storage rhizosphere under NPKM treatment. 2)
The dominant fungi were Ascomycota (70.2%–77.9%), Basidiomycota (5.9%–8.5%), and Mortierellomycota
(1.8%–8.1%), regardless of treatments. The relative abundance of Ascomycota in storage rhizosphere was
similar among the three treatments, while that in fibrous rhizosphere was significantly (P<0.05) higher in NK
treatment than in NPKM treatment. The relative abundance of Basidiomycota and Mortierella was not significant
different between NPK and NPKM treatments, nor between the two root types. While the relative abundance of
Basidiomycetes and Mortierella in NK treatment decreased by 70.4% and 62.9% compared with NPK treatment,
and decreased by 44.0% and 151% compared with NPKM treatment in storage roots. 3) The specific quantities of
fungal OTUs were 122 and 113 in storage rhizosphere under NPKM and NPK treatments, respectively, while in
NK treatment, it was only 86. The specific quantities of fungal OTUs were 160 in fibrous rhizosphere under
NPKM treatment, and 114 and 127 in NPK and NK treatments, respectively. The observed species and Shannon
diversity index were significantly higher in fibrous rhizosphere under NK treatment than those in storage
rhizosphere (P<0.05). The observed species, and Shannon diversity index were highest under NPKM treatment.
Topological network analysis showed that the relationships of fungal communities in the rhizosphere of storage
roots were more complex, but those in fibrous rhizosphere had stronger interactions. Redundancy analysis
indicated that the AP, SOC, and pH in rhizosphere soil were significantly (P<0.05) correlated with fungal
community. 【Conclusions】Long-term chemical phosphorous fertilization decreased pH, but significantly
increased organic carbon and AP in rhizosphere soil. Combined application of chemical and organic fertilizers
alleviated the decrease in soil pH, thus maintained higher abundance and diversity of fungi communities in the
rhizospheric soils.
Key words: sweet potato; storage root; fibrous root; rhizospheric fungi community; long-term fertilization

 

农田施肥是提高土壤养分和改善土壤肥力的重

要措施之一[1]，土壤养分作为土壤的重要组成部分，

反映着施肥对土壤肥力的影响，包括土壤物理肥

力、化学肥力和生物肥力。磷是作物生长必不可少

的大量营养元素，而土壤有效磷含量往往偏低，无

法满足作物正常的生长需求，农田施磷肥可提高土

壤磷的有效性进而影响作物的产量与品质。在实际

生产中，以往研究得出短期内增加土壤有效养分归

于化肥的投入，但在长期的施肥管理措施中，施有

机肥是提高土壤养分供给容量的主要措施[2]。因此，

有机无机肥配施被认为是维持作物稳产增收和提高

土壤生物肥力的有力举措。土壤微生物是表征土壤
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生物肥力的核心，也是土壤养分循环转化和有机质

分解过程中的关键成员，且土壤微生物的代谢过程

普遍受到碳和磷的限制[3]。土壤真菌是农田土壤中最

为常见的微生物，其群落组成、多样性以及特定类

群的功能被认为是评价农田生态系统稳定、健康和

可持续性的重要指标[4–5]。相比于细菌，真菌具有更

强的活化养分、分解土壤有机质及根系残体的能

力[6]，并且真菌与土传等多种病害现象密不可分。研

究表明磷肥的施用可直接影响土壤真菌多样性及群

落组成，也可通过改变土壤 pH、全氮及有机碳含量

进而间接影响真菌群落变化。施用生物有机肥可降

低土壤病原真菌的数量，从而降低作物病害发生

率。吕睿等[7]研究表明，施有机肥增加了果园土壤真

菌群落的多样性；施有机肥改变真菌优势类群的相

对丰度，但并未改变土壤真菌的群落结构；Zhou等[8]

在东北黑土开展的研究表明，不同用量的氮磷配施

可增加真菌数量，降低真菌的多样性，并改变真菌

群落组成。丁建莉等[9]研究表明施用有机无机肥能有

效改善真菌群落结构，增加真菌多样性，其中土壤

有效磷含量是影响土壤真菌群落结构变化的重要因

子。因此，不同类型的土壤或不同的施肥处理均在

不同程度的影响土壤真菌群落结构变化，同时土壤

真菌群落也在一定程度上受土壤环境 (如 pH、水

分、养分含量、温度等)的影响[10–11]。

根际真菌群落多样性与作物健康状况密切相

关，有害的根际真菌类群在一定程度会降低农作物

生产力，因此，了解根际土壤真菌类群相对丰度、

群落多样性及其组成等特征至关重要。研究表明，

施用有机肥条件下根际土壤真菌 OTU 个数和子囊菌

门的相对丰度高于单施化肥[12]。长期施肥可改变黑土

玉米根际土壤真菌群落多样性及群落组成，其也受

外源肥料类型的影响[13]。胡基华等[14]研究表明减施化

肥配合微生物菌剂可有效降低大豆根际中有害真菌

类群 (如镰刀菌属) 的相对丰度。施加生物炭可增加

烤烟根际土壤真菌对腐生物质的分解速率，提高土

壤养分含量并促进物质循环[15]，根际土壤真菌群落在

一定程度上影响作物品质与土壤微生态环境。因

此，了解根际土壤真菌群落特征及其环境驱动因素

对于构建合理的施肥策略与维持健康的土壤环境至

关重要。

甘薯 (Ipomoea batatas L.) 是重要的粮食和经济

作物，其产量的稳定性与土壤理化和生物学性质密

切相关[16]。甘薯根系分为纤维根、储藏根与未经膨大

的柴根。其中纤维根的主要作用是吸收与活化土壤

养分元素，供给甘薯地上部与地下部生长利用，而

储藏根则是在土壤养分供给充足且环境良好的情况

下，根系自然膨大而成。在甘薯根系发育过程中，

土壤本身的异质性、土壤养分水平和环境条件等对

根系的自然膨大与产量形成都具有重要的影响[17–19]，

施用磷肥和有机肥对甘薯根系的分化及产量形成至

关重要[16, 20]。不同类型根系根际微生物的组成结构有

差异，例如，玉米不同类型根系的根际中特异性菌

群的相对丰度分布不同[21]，水稻不同根系形态在磷和

微生物协同作用下具有不同的微生物群落多样性和

结构[22]。具有不同类型根系的作物间作可提高作物对磷

养分的吸收并提高作物产量[23]。甘薯的储藏根易受真

菌侵染，通过探究发现外接丛枝菌根真菌既增加了

其对甘薯储藏根的侵染率，又增加了甘薯储藏根中

的干物质积累量[24–25]。根际真菌作用也会影响其对百

合纤维根的侵染率，根际真菌与百合根系的互作关

系可促进增产[26]。因此，了解根际真菌群落组成对理

解植株的抗病性与产量形成有积极意义。目前甘薯

施肥对储藏根和纤维根根际真菌群落影响的研究相

对匮乏，影响因素也不清楚。本研究利用黄棕壤薯

麦轮作长期定位试验，研究了长期缺磷、单施化肥

和有机肥替代部分化肥对甘薯储藏根与纤维根根际

土壤真菌群落特征的影响。

1    材料与方法

1.1    试验地概况与土壤样品采集

夏甘薯–冬小麦轮作长期肥料定位试验位于江苏

省南京市六合区 (32°28′N, 118°37′E)。该试验区域年

均温度 15.6℃，年均降雨量 1100 mm。土壤类型为

黄棕壤，试验前耕层土壤 (0—20 cm) 有机质含量

13.31 g/kg，全氮含量 0.73 g/kg，有效磷含量 7.10
mg/kg，速效钾含量 73.3 mg/kg ，碱解氮含量 106
mg/kg，pH 6.48 (中性偏酸)。长期定位试验始于

2011 年，小区面积 33.3 m2 (5.00 m × 6.66 m)，每个

处理 3 次重复，随机区组排列。供试氮肥为尿素 (N
46%)，施用量为 N 120 kg/hm2；磷肥为过磷酸钙

(P2O5 14%)，施用量为 P2O5 60 kg/hm2；钾肥为硫酸

钾 (K2O 50%)，施用量为 K2O 180 kg/hm2；有机肥

为商品有机肥，施用量为 2040 kg/hm2，商品有机肥

主要由秸秆和猪粪腐熟而成，其养分含量分别为 N
1.46%、P2O5 0.81%、K2O 1.10%。供试甘薯品种为

‘苏薯 29号’。

2020 年 9 月 20 日，甘薯膨大后期选取定位试验
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中不施磷肥 (NK)、施氮磷钾化肥 (NPK)、有机无机

肥配合 (NPKM) 3 个处理，在每个小区选取 5 条垄，

每条垄上随机选取 1 棵甘薯，挖取甘薯储藏根和纤

维根根系，小心剥去外层土壤，保留根表皮 1～2
mm 附着的土壤作为储藏根和纤维根根际土壤样品。

将土壤分别装入自封袋，冷藏于冰盒中带回实验

室，过 2 mm 筛后去除根系和石块等杂质，混匀。所

有样品分为 2 份，1 份在室温下风干用于土壤化学性

质测定，1 份置于−20℃ 用于土壤总 DNA 的提取，

测定土壤真菌群落组成。

1.2    土壤理化性质分析

参照由鲍士旦主编的《土壤农化分析》[27]进行土

壤理化性质的测定。pH 采用水土质量比 2.5∶1 浸

提，混合电极测定。总有机碳 (SOC) 采用重铬酸钾

外加热法测定。溶解性有机碳 (DOC) 采用总碳氮分

析仪测定。有效磷 (AP) 采用碳酸氢钠浸提，钼蓝比

色法测定。土壤速效钾 (AK) 采用乙酸铵浸提，火焰

光度法测定。

1.3    土壤总 DNA 提取及真菌高通量测序分析

采用土壤 DNA 试剂盒 (Power Soil TM kit) 提取

土壤总 DNA。称取新鲜土壤样品 0.5 g，参照试剂

盒操作说明进行 DNA 提取，获得的总 DNA 样品于

−20℃ 冰箱储存。真菌 ITS 基因的高通量测序委托

南京集思慧远生物科技有限公司，采用 Il lumina
Novaseq 6000 测序平台完成。采用的引物为 ITS1-
1F-F (5′–CTTGGTCATTTAGAGGAAGTAA–3′) 和
ITS1-1F-R (5′–GCTGCGTTCTTCATCGATGC–3′)[28]。
测序得到的原始数据 (Raw Data) 存在一定比例的干

扰数据 (Dirty Data)，利用 QIIME 软件中的默认参数

对数据进行控制与分析，去除低质量或模糊序列后

得到所有样品的有效序列。利用 pandaseq 软件将成

对 reads 拼接成一条序列，用 PRINSEQ 软件过滤

read 平均质量值 20 以下的碱基，过滤掉 N 碱基数量

大于 5的序列，用 Usearch软件去除嵌合体等。

1.4    统计分析

采用 SPSS 25 进行单因素方差分析，利用图基

方法标注施肥处理间的显著性。储藏根和纤维根根

际土壤化学性质及真菌丰度的差异采用独立样本 T
检验法检验。筛选土壤真菌类群相对丰度大于 0.5%
的 OTU 分类单元进行网络分析，相关系数计算利用

Rstudio 软件，网络可视化利用 Gephi (0.9.2) 完成。

冗余分析 (RDA)采用 CANOCO 5.0，排序轴的显著性

通过前向选择 (forward selection) 检验 (n=499) 计算。

2    结果与分析

2.1    不同施肥处理对甘薯根际土壤化学性质的影响

由表 1 可知，储藏根和纤维根的根际土壤有机

碳、溶解性有机碳、速效钾含量表现为 NPKM>NPK>
NK 处理 (P<0.05)，同一处理下两类根际间无差异显

著。有效磷含量为 NPK>NPKM>NK (P<0.05)。NPK
处理下，储藏根根际的有效磷含量显著低于纤维

根。纤维根和储藏根的根际土壤 pH 均以 NPKM 处

理最高，NPK处理最低且显著低于 NK处理，NPKM
处理的纤维根根际 pH 显著高于储藏根根际 0.81 个

单位。根系类型、施肥处理及二者的交互作用对根

际土壤 pH 影响显著，施肥以及施肥和根系类型的交

互作用对根际土壤有效磷含量影响显著。

2.2    施肥处理对甘薯根际土壤真菌类群的影响

如图 1 所示，甘薯储藏根和纤维根的根际土壤

真菌类群主要分布在 8 个门，相对丰度>1% 的子囊

菌门 (Ascomycota) 占真菌总量的 70.2%～77.9%，担

子菌门 (Basidiomycota) 占 5.9%～8.5%，被孢霉门

(Mortierellomycota)占 1.8%～8.1%。

由图 2 可以看出，3 个处理的储藏根根际土壤子

囊菌门的相对丰度无显著差异，而纤维根 NK 处理

显著高于 NPKM 处理 (P<0.05)；担子菌门和被孢霉

门的相对丰度在 NPK和 NPKM处理间以及两类根的

根际土壤间均无显著差异，而 NK 处理的储藏根根

际土壤担子菌门和被孢霉门的相对丰度较 NPK 处理

分别低 70.4% 和 62.9%，较 NPKM 处理分别低

44.0%和 151% (P<0.05)。
比较两种类型根系根际土壤真菌门的相对丰

度，NK 处理下的担子菌门相对丰度呈显著差异，其

在纤维根根际土壤中高于储藏根。

进一步鉴定和调查不同施肥处理对甘薯根际土

壤相对丰度大于 0.5% 的主要真菌属的影响。结果

(图 3) 表明，储藏根根际 NPK 和 NPKM 处理的古生

菌属相对丰度显著低于 NK 处理，而曲霉菌属、被

孢霉属、木霉菌属和霍氏粉褶菌属相对丰度显著高

于 NK 处理，NPK 处理的镰刀菌属相对丰度显著高

于 NK和 NPKM处理，增幅分别为 107.3%和 87.5%。

纤维根根际古生菌属、曲霉菌属和木霉菌属的相对

丰度在 3 个处理间没有显著差异；被孢霉属相对丰

度 NPK 与 NPKM 处理之间无显著差异，但 NPK 处

理显著高于 NK 处理 22%；霍氏粉褶菌属的相对丰

度 NPK 与 NK 处理之间无显著差异，但 NPK 处理

显著高于 NPKM 处理 26.5%；镰刀菌属相对丰度以

5 期 王静，等：施肥方法对甘薯根际土壤真菌群落的影响 879  



NPKM处理最高，比 NPK处理显著提高 69.5%。

两种类型根际土壤相比，NK 处理根际古生菌属

的相对丰度储藏根显著高于纤维根 (P<0.01)，而曲霉

菌属 (P<0.05)、木霉菌属 (P<0.01) 和霍氏粉褶菌属

表 1   不同施肥处理甘薯根际土壤化学性质

Table 1   Soil chemical properties of rhizospheric soils of sweet potato under different fertilization treatments

根系类型

Root type
处理

Treatment
pH

有机碳

Organic C
(g/kg)

溶解性有机碳

Dissolved organic C
(mg/kg)

有效磷

Available P
(mg/kg)

速效钾

Available K
(mg/kg)

储藏根

Storage root
NK 5.61±0.03 aA 7.35±0.02 cA 86.67±3.56 cA 9.3±1.4 cA 197.67±1.15 cA

NPK 5.34±0.03 bA 8.82±0.02 bA 108.67±1.61 bA 56.1±1.3 aB 204.67±0.58 bA

NPKM 5.62±0.09 aB 10.31±0.09 aA 128.67±1.53 aA 31.4±1.7 bA 267.67±0.58 aA

纤维根

Fibrous root
NK 5.63±0.01 bA 7.07±0.21 cA 87.33±0.58 cA 8.1±0.8 cA 146.33±2.52 cA

NPK 5.29±0.02 cA 8.14±0.04 bA 103.17±3.21 bA 62.2±2.0 aA 164.33±0.58 bA

NPKM 6.43±0.05 aA 9.64±0.04 aA 127.67±1.04 aA 28.9±0.3 bA 197.33±1.53 aA

方差分析 Analysis of variance (F value)

根系类型 Root type (R) 147.51*** 144.71*** 3.49 1.67 7157.46***

处理 Treatment (T) 360.28*** 1268.18*** 522.58*** 2112.69*** 3338.46***

根系类型×处理 R×T 157.82*** 8.41*** 3.13 17.57*** 188.46***

注： NK、NPK和NPKM分别表示不施磷肥、施氮磷钾化肥和有机无机肥配合施用处理。同列不同小写字母表示同一类型根际施肥处理间

差异显著；同列不同大写字母表示同一处理两种根系类型间差异显著  (P<0.05)。方差分析中，*、**、***分别表示变量效应达到0.05、
0.01和0.001显著水平。

Note: NK, NPK and NPKM represent no phosphorus fertilizer, chemical fertilizers and organic and chemical fertilizers, respectively. Different
lowercase letters after data in a column indicate significant difference among treatments under the same root type. Different capital letters after data in
a column indicate significant difference between two root types under the same treatment (P<0.05). In the analysis of variance, *, **,*** indicate the
effect of variable at 0.05, 0.01, 0.001 significant levels, respectively.
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图 1   不同施肥处理的不同类型根根际土壤真菌群落门水平组成

Fig. 1   Main fungal phyla in storage and fibrous root rhizospheric soils as affected by fertilizer treatment
注：S-NK、S-NPK 和 S-NPKM 分别表示储藏根根际不施磷肥、施氮磷钾化肥和有机无机肥配合施用处理；F-NK、F-NPK 和 F-NPKM 分

别表示纤维根根际不施磷肥、施氮磷钾化肥和有机无机肥配合施用处理。

Note: S-NK, S-NPK and S-NPKM represent no phosphorus fertilizer, chemical fertilizers and organic and chemical fertilizers in rhizosphere soils of
storage roots, respectively. F-NK, F-NPK and F-NPKM represent no phosphorus fertilizer, chemical fertilizers and organic and chemical fertilizers in
rhizosphere soils of fibrous roots, respectively.
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图 2   不同施肥处理根际土壤主要真菌门的相对丰度

Fig. 2   The relative abundance of the dominant fungi phyla in rhizospheric soils as influenced by fertilizer treatments
注：NK、NPK 和 NPKM 分别代表不施磷肥、施氮磷钾化肥和有机无机肥配合施用处理。柱上误差线为标准差，不同小写字母表示同一

类根际土壤施肥处理间差异显著 (P<0.05)，*表示同一施肥处理下储藏根与纤维根之间差异显著 (P<0.05)。
Note: NK, NPK and NPKM represent no phosphorus fertilizer, chemical fertilizers and organic and chemical fertilizers, respectively. The error bars
above the bars are the standard deviation, different small letters indicate significant difference among treatments of the same root type, and * indicates
the significant difference between two root types in the same treatment (P<0.05).
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图 3   不同施肥处理根际土壤真菌属的相对丰度

Fig. 3   The relative abundance of fungi genus in rhizospheric soils under different fertilizer treatments
注：NK、NPK 和 NPKM 分别代表不施磷肥、施氮磷钾化肥和有机无机肥配合施用处理。所列真菌属相对丰度均>0.5%。柱上误差线为

标准差，不同小写字母表示同一类根际土壤施肥处理间差异显著 (P<0.05)，*表示同一施肥处理下储藏根与纤维根之间差异显著

(P<0.05)。
Note: NK, NPK and NPKM represent no phosphorus fertilizer, chemical fertilizers and organic and chemical fertilizers, respectively. The relative
abundance of the listed fungal genus >0.5%. The error bars above the bars are the standard deviation, different small letters indicate significant
difference among treatments of the same root type, and * indicates the significant difference between two root types in the same treatment (P<
0.05).
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(P<0.01) 的相对丰度储藏根显著低于纤维根；在

NPK 处理下，被孢霉属的相对丰度储藏根显著低于

纤维根，镰刀菌属的相对丰度恰好相反 (P<0.01)，其

他 4 个菌属两类根系间无显著差异；在 NPKM 处理

下，被孢霉属的相对丰度储藏根高于纤维根，镰刀

菌属的相对丰度正相反 (P<0.05)，其他 4 个菌属两类

根际间无显著差异。总之，NK 处理对两个类型根根

际土壤中真菌属相对丰度的影响多于 NPK 和 NPKM
处理。

2 . 3     不同施肥处理对土壤真菌数量及群落

alpha 多样性的影响

各施肥处理下储藏根与纤维根根际土壤中共有

的 OTU 数 (688 个) 和各处理特有的 OTU 数如图 4
所示。储藏根根际特有的真菌 OTU 数 NPKM 和

NPK 处理分别为 122 和 113 个，而 NK 处理为 86
个，远少于 NPKM 和 NPK。纤维根根际 NPKM 处

理的特有真菌 OTU 数最高 (160 个 )，而 NPK 和

NK处理分别为 114和 127个。

图 5 显示，储藏根根际土壤中 NPKM 处理的丰

富度指数 Chao1 显著高于 NK 和 NPK 处理，而纤维

根根际土壤 3 个处理间无显著差异；两类根系相

比，NPK 处理下纤维根根际的 Chao1 丰富度指

数显著高于储藏根 (P<0.05)。储藏根根际土壤中

NPKM 处理观察到的物种数 (observed species) 显著

高于 NK，与 NPK 处理无显著差异；而在纤维根根

际中 NPKM 处理观察到的物种数显著高于 NPK 处

理，而与 NK 处理间无显著差异；两类根际相比，

只有 NK 处理的纤维根观察到的物种数显著高于储

藏根 (P<0.05)。对于 Shannon 多样性指数，储藏根

根际土壤中 NPK 和 NPKM 处理显著高于 NK 处理；

纤维根根际中各施肥处理间无显著差异；NK 处理

纤维根根际土壤的 Shannon 多样性指数显著高于储

藏根。

2.4    根际土壤真菌相对丰度与根际土壤化学性质

的关系

根际土壤化学性质与以上根际真菌类群相对丰

度的皮尔逊相关性分析结果（表 2）表明，土壤有机

碳含量与子囊菌门的相对丰度呈显著负相关，与被

孢霉门、被孢霉属和木霉菌属的相对丰度呈显著正

相关；土壤 AP 含量与担子菌门、被孢霉属、木霉菌

属和霍氏粉褶菌属的相对丰度呈显著正相关，与古

生菌属的相对丰度呈显著负相关；土壤 AK 含量与

被孢霉门的相对丰度显著正相关；土壤溶解性有机

碳含量与被孢霉门的相对丰度显著正相关，与子囊

菌门和古生菌属的相对丰度呈显著负相关。

2.5    根际土壤真菌多样性与根际土壤化学性质的

关系

根际土壤真菌群落多样性与土壤化学性质之间

相关性分析结果 (表 3) 表明，Chao1 与土壤 pH 显著

正相关 (P<0.05)，观察到的物种数与 pH 和土壤溶解

性有机碳含量呈显著正相关 (P<0.05)。

2.6    土壤真菌分类单元 (OTU) 之间的网络关系

不同施肥处理的根际真菌分类单元之间的拓

扑网络关系表明，甘薯储藏根根际土壤的真菌类

群关系更为复杂，根际子囊菌门与担子菌门和被孢

霉门存在相互作用关系，并且不同施肥处理强化了

根际子囊菌门中 OTU4002 和未知类群 OTU3387 之

间的关系。而甘薯纤维根根际中仅有子囊菌门和被

孢霉门之间存在相互作用关系，并且根际真菌类群

的复杂程度相对较缓和，但施肥强化了多个 OTUs
之间的相互作用关系 (图 6)。

2.7    土壤化学性质、施肥处理及真菌群落组成的

关系

对根际真菌群落组成 (所有 OTU 分类单元) 与
施肥处理、根际土壤化学性质的关系进行冗余分
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图 4   不同施肥处理的根际土壤真菌特有 OTUs 数目

Fig. 4   The specific OTUs of rhizosphere soil fungi under
different fertilizer treatments

注：S-NK、S-NPK 和 S-NPKM 分别表示储藏根根际不施磷肥、

施氮磷钾化肥和有机无机肥配合施用处理；F-NK、F-NPK 和 F-
NPKM 分别表示纤维根根际不施磷肥、施氮磷钾化肥和有机无机

肥配合施用处理。

Note: S-NK, S-NPK and S-NPKM represent no phosphorus fertilizer,
chemical fertilizers and organic and chemical fertilizers in rhizosphere
soils of storage roots, respectively. F-NK, F-NPK and F-NPKM repre-
sent no phosphorus fertilizer, chemical fertilizers and organic and
chemical fertilizers in rhizosphere soils of fibrous roots, respectively.
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析 (RDA)，通过前向选择和显著性检验筛选了与根

际真菌群落组成存在显著性关系 (P<0.05) 的根际土

壤理化因子 (图 7)。结果表明，RDA1 和 RDA2 两

轴共同解释真菌群落结构差异的 79.38%。在轴一方

向上，NPKM 处理与 NK、NPK 处理明显分开，其

中 NPKM 处理对 DOC 含量和 pH 的影响较大，而

NPK 处理主要影响土壤 AP 含量。前向选择结果表

明根际土壤 AP、DOC 及 pH 与真菌群落结构存在

显著相关性，其中在轴一方向上，根际土壤真菌群

落结构与根际土壤 DOC、pH 呈显著正相关关系

(P<0.01)，而根际土壤真菌群落结构与 AP 呈显著负

相关关系。
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图 5   不同施肥处理根际土壤真菌群落多样性指数

Fig. 5   The alpha diversity index of soil fungi in rhizosphere under different fertilization treatments
注：S-NK、S-NPK 和 S-NPKM 分别表示储藏根根际不施磷肥、施氮磷钾化肥和有机无机肥配合施用处理；F-NK、F-NPK 和 F-NPKM 分

别表示纤维根根际不施磷肥、施氮磷钾化肥和有机无机肥配合施用处理。图中每个箱体上下横线、箱体上下边框和中间横线分别代表样

本数的最大值、最小值、3/4值、1/4值和平均数。不同字母表示同一类型根系不同施肥处理间差异显著，*表示同一施肥处理下两种类型

根系间差异显著 (P<0.05)。
Note: S-NK, S-NPK and S-NPKM represent no phosphorus fertilizer, chemical fertilizers and organic and chemical fertilizers in rhizosphere soils of
storage roots, respectively. F-NK, F-NPK and F-NPKM represent no phosphorus fertilizer, chemical fertilizers and organic and chemical fertilizers in
rhizosphere soils of fibrous roots, respectively. The upper and bottom horizontal line outside the box, the upper and bottom frame and the horizontal
line inside the boxes represent the maximum, minimum, 3/4 value, 1/4 value and average value of the sample number, respectively. Different small
letters above the box indicate the significant difference among treatments of the same root type, and * indicates the significant difference between two
root types in the same treatment (P<0.05).

表 2   根际土壤真菌相对丰度与根际土壤化学性质的相关系数

Table 2   The relationship coefficient of fungal relative abundance with soil chemical properties

指标 Index
土壤有机碳

Soil organic C
pH

有效磷

Available P
速效钾

Available K
溶解性有机碳

Dissolved organic C

子囊菌门 Ascomycota −0.644** NS NS NS −0.681**

担子菌门 Basidiomycota NS NS 0.654** NS NS

被孢霉门 Mortierellomycota 0.715** NS NS 0.571* 0.698**

古生菌属 Archaeorhizomyces NS NS −0.522* NS −0.475*

曲霉菌属 Aspergillus NS NS NS NS NS

被孢霉属 Mortierella 0.543* NS 0.515* NS NS

镰刀菌属 Fusarium NS NS NS NS NS

木霉菌属 Trichoderma 0.474* NS 0.627** NS NS

霍氏粉褶菌属 Entoloma NS NS 0.516* NS NS

注：*—P<0.05；**—P<0.01；NS—无显著相关。

Note: *—P<0.05; **—P<0.01; NS—No significant correlation.
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3    讨论

3.1    不同施肥处理对根际土壤真菌群落的影响

甘薯生长前期根系形态受施磷肥的影响显著，

施磷肥利于甘薯生长前期根系的生长和分化根的形

成[29]。农田施用有机肥对甘薯产量和地上部生物量有

显著的提升效应，并且改善植薯土壤理化和生物学

性质[16]。探究施磷肥和有机肥对黄棕壤甘薯纤维根和

储藏根根际真菌群落的影响，结果表明根际土壤子

囊菌门、担子菌门和被孢霉门是相对丰度较高的真

菌类群，从高到低依次为子囊菌门、担子菌门、被

孢霉门 (图 1)。子囊菌和担子菌作为真菌界的两大门

类 [ 3 0 ]，其非常重要的功能是分解动植物等有机残

体 [31]。根际被孢霉菌具有转化和活化土壤养分的功

能，且在富含有机质的土壤中相对丰度很高，根际

被孢霉菌为根际土壤碳源和养分转化的关键微生物

成员[32]。

在本研究中，3 种优势真菌类群在不同施肥处理

下表现不同。首先，NPK 和 NPKM 处理均降低了根

际土壤子囊菌门的相对丰度，而缺磷的 NK 处理下

其相对丰度表现最高，主要原因可能是根际子囊菌

对缺磷土壤的响应更为敏感。刘纪爱[33]研究表明，土

壤真菌类群会对不同营养元素的缺失产生丰度上的

调节。相关性分析表明，子囊菌门的相对丰度与根

际土壤 SOC 和 DOC 含量显著负相关，其原因可能

是磷养分缺失下，根际子囊菌为维持自身生长，需

消耗更多的碳源活化根际磷养分进而维持自身的碳

磷比，因此这种刺激耗碳与竞争作用提高了根际子

囊菌的相对丰度。隶属于子囊菌门的古生菌属的相

对丰度也表现出与子囊菌门相同的变化趋势，由此

可见，磷营养缺乏时子囊菌群中的古生菌可能争夺

磷源的优势更大。根际担子菌门的相对丰度在

NPK 处理下最高，相关性分析结果表明担子菌门的

相对丰度与根际土壤有效磷含量显著正相关，由此

可见，根际担子菌门的相对丰度受根际土壤有效磷

水平影响，并且另一原因可能与施磷形态有关。本

研究中，NPKM 处理提高了储藏根根际被孢霉门和

被孢霉属的相对丰度，说明在有机碳源充足条件

表 3   根际土壤真菌群落多样性与根际土壤化学性质的关系

Table 3   The relationship of fungal community diversity indices with chemical properties of rhizosphere soil

指标 Index
土壤有机碳

Soil organic C
pH

有效磷

Available P
速效钾

Available K
溶解性有机碳

Dissolved organic C

Chao1指数 Chao1 NS 0.584* NS NS NS

观察到的物种数 Observed species NS 0.501* NS NS 0.535*

香农指数 Shannon NS NS NS NS NS

注：*—P<0.05；NS—无显著相关。

Note: *—P<0.05; NS—No significant correlation.

Storage root rhizosphere Fibrous root rhizosphere

未分类 Unassigned 子囊菌门 Ascomycota 担子菌门 Basidiomycota 被孢霉门 Mortierellomycota

储藏根根际 纤维根根际

 
图 6   不同施肥处理的根际土壤真菌网络

Fig. 6   The networks of rhizosphere soil fungi under different fertilization treatments
注：连接线的粗细表示各 OTU之间的权重关系，点的大小表示度的大小。

Note: The thickness of the connecting line represents the weight relationship between OTUs, and the size of the point represents the size of the degree.
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下，被孢霉菌主要富集于储藏根根际，并与根际土

壤理化性质存在相互作用关系，显著提高了根际土

壤有机碳和速效钾含量。相关性分析也表明被孢霉

门的相对丰度与根际土壤 SOC、DOC 和 AK 含量呈

显著正相关。被孢霉菌还是一种解磷真菌，能够提

高不同土壤类型中磷酸酶活性[34]，并且释放多种有机

酸来溶解土壤磷[35]。本研究表明被孢霉属与 SOC 和

AP 含量显著正相关，宁琪等[32]研究表明被孢霉菌可

显著提高土壤溶解性有机碳、有效磷含量。

NPK 处理下甘薯储藏根根际土壤镰刀菌属的相

对丰度达到最高，而其在 NK 和 NPKM 处理均显著

下降，可见，碳源充足而磷源不足会降低镰刀菌属

的丰度。根际土壤镰刀菌属是多功能真菌，既能降

解多种环境污染物[36]，也有较强的致病性，在作物土

传病害的传播中存在隐患[37]。本研究中 NPKM 处理

显著降低了镰刀菌属的相对丰度，表明有机肥可在

一定程度上降低甘薯根系膨大过程中根际土传病害

的传播风险。储藏根与纤维根根际土壤真菌数量在

缺磷和施用有机肥条件下有较大差异，主要是甘薯

根际土壤真菌数量受种植时间、肥料类型、轮作模

式等因素影响[38–40]。NK 处理下的纤维根根际土壤真

菌数量高于储藏根根际真菌数量，这主要是因为纤

维根根际的养分需求多、周转快，有限的磷资源导

致真菌菌群之间存在竞争，从而增加了真菌数量，

这可能是担子菌门和被孢霉门相对丰度增加的原

因。此外，碳源是影响根际真菌数量非常重要的因

素之一[39,41]。本研究中，施有机肥可提高甘薯储藏根

根际真菌多样性指数和丰富度指数，可能是由于储

藏根膨大期根际真菌对碳源的响应更加强烈，并且

根系膨大对碳源的需求也更为迫切，所以富集在储

藏根根际的真菌群落多样性更为丰富。甘薯根际土

壤真菌群落结构主要受根际土壤有效磷、溶解性有

机碳和土壤 pH 的影响。施磷后提高土壤有效磷水

平，将重新塑造甘薯不同功能根系的根际真菌群落

结构。根际土壤溶解性有机碳为根际真菌类群提供

碳源，从而引起真菌群落发生变化。本研究结果表

明根际土壤真菌群落对根际土壤 pH 变化存在响应，

这可能是不同根际位置产生的有机酸含量不同，改

变了土壤养分有效性和有机碳进而影响真菌群落结

构[41]。有研究者在茶园开展研究表明，土壤真菌群落

与土壤 pH、有机质、有效磷含量呈显著正相关关

系 [42]。李猛 [43]在黑土上的研究表明，土壤有机碳和

pH是改变真菌多样性和组成的重要因素。

3.2    两种类型根系根际土壤真菌群落的差异

甘薯根系的良好分化是其后期薯块顺利膨大和

产量形成的重要前提。甘薯储藏根是光合同化物富

集的核心[44]，而纤维根的主要作用是汲取养分和水分

等以供给植株生长。两种类型的根系尽管各自功能

不同，但在甘薯整个生育期对甘薯高产高效均发挥

着非常重要的作用。已有研究表明甘薯储藏根根系

发育受外界环境因素调控，如光、水、温度、栽培

环境和施肥等[45]。根际是根系与土壤间能量与物质交

换的直接界面，根际微生物与根系健康、病虫害预

防以及产量等关系十分密切[46]，明确根际土壤真菌的

群落多样性及其组成，对于了解根际养分循环过程

具有关键的意义。本研究结果发现，NK 处理下甘薯

纤维根根际土壤担子菌门的相对丰度显著高于储藏

根，证明纤维根根际土壤养分周转迅速。相关性分

析表明担子菌门相对丰度与根际土壤有效磷含量呈

显著正相关，并且纤维根根际土壤有效磷含量显著

高于储藏根 (表 1)，可能是担子菌与土壤速效磷相互

作用的结果。本研究中，在缺磷条件下，古生菌

RDA1 (47.41%)
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图 7   根际土壤真菌群落组成与施肥处理、土壤化学性质

的关系

Fig. 7   Relationships between fungal community
composition and soil chemical properties, fertilizer

treatments in rhizosphere soils
注：S-NK、S-NPK 和 S-NPKM 分别表示储藏根根际不施磷肥、

施氮磷钾化肥和有机无机肥配合施用处理；F-NK、F-NPK 和 F-
NPKM 分别表示纤维根根际不施磷肥、施氮磷钾化肥和有机无机

肥配合施用处理。AP—有效磷；DOC—溶解性有机碳。

Note: S-NK, S-NPK and S-NPKM represent no phosphorus fertilizer,
chemical fertilizers and organic and chemical fertilizers in rhizosphere
soils of storage roots, respectively. F-NK, F-NPK and F-NPKM rep-
resent no phosphorus fertilizer, chemical fertilizers and organic and
chemical fertilizers in rhizosphere soils of fibrous roots, respectively.
AP—Available P; DOC—Dissolved organic carbon.
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属、曲霉菌属、木霉菌属和霍氏粉褶菌属的相对丰

度均在储藏根和纤维根根际土壤中呈现显著差异，

说明以上真菌群在甘薯根系膨大后更容易受到低磷

环境的刺激，对碳源和养分等需求与竞争更为强

烈，从而在两种类型根系根际环境中的数量不同。

曲霉菌属被认为在土壤中具有较强的定殖能力，且

溶磷能力高于细菌[47]。可见，曲霉菌类群在纤维根根

际土壤吸收更多的磷养分以供储藏根的顺利膨大。

OTU 网络分析结果表明，储藏根根际土壤中的各真

菌类群具有复杂的相互作用关系，而纤维根根际土

壤的各真菌类群的作用关系更强。

4    结论

土壤子囊菌门、担子菌门和被孢霉门为甘薯根

际中的优势真菌门类群。缺磷提高了储藏根根际土

壤子囊菌门的相对丰度，施磷肥则增加担子菌门和

被孢霉门相对丰度。缺磷甘薯纤维根根际土壤中特

有的真菌数量高于储藏根，观察到的真菌物种数和

shannon 多样性指数也显著高于储藏根。施有机肥甘

薯根际特有的真菌数量和多样性指数最高。施肥强

化了甘薯纤维根根际真菌类群的相互作用关系。本

研究表明，不同施磷方法通过改变根际土壤有效

磷、有机碳和土壤 pH，进而重新塑造甘薯不同功能

根系的根际真菌群落。
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