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酒糟有机肥施用对植烟土壤养分和真菌群落结构的影响
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摘  要：为探究酒糟有机肥在烟田的实际应用效果以及对植烟土壤微生物群落的影响，通过设置酒糟有机肥施用量 0 和 1.5 

t/hm2 的田间试验，利用高通量测序技术研究了酒糟有机肥施用对土壤真菌多样性以及群落组成与结构的影响。结果表明：施

用酒糟有机肥增加了土壤有机质和全碳含量，对真菌 Chao1 和 Shannon 指数没有显著影响，但改变了烟草不同生长时期(团棵

期、旺长期、成熟期 )土壤真菌群落的组成。施用酒糟有机肥增加了团棵期被孢霉门 (Mortierellomycota)和罗兹菌门

(Rozellomycota)相对丰度，提高了成熟期篮状菌属(Talaromyces)和 Rhodosporidiobolus 属相对丰度。土壤有效磷是驱动土壤真

菌群落组成结构的主导因子。 
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Effects of Distillers’ Grain Organic Fertilizer on Soil Nutrients and Fungal Community 
Structure of Tobacco-planting Field 
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Abstract: In order to explore the effects of applying distillers’ grain (DG) organic fertilizer on tobacco growth and soil microbial 

community, a field experiment with the application of DG organic fertilizer at rates of 0 and 1.5 t/hm2 was conducted, and the 

effects of DG organic fertilizer on soil fungal diversity, fungal community composition and structure were investigated. The 

results showed that DG organic fertilizer increased the contents of soil organic matter and total carbon, and had no significant 

effects on the Chao1 and Shannon indices but altered the compositions of soil fungal communities at different tobacco growth 

periods (including rosette, vigorously growing and mature stages). Applying DG organic fertilizer increased the relative 

abundances of Mortierellomycota and Rozellomycota phyla at the resettling stage as well as the genus of Talaromyces and 

Rhodosporidiobolus at the mature stage. Soil available phosphorus was the dominant factor driving the changes in soil fungal 

community composition and structure. 

Key words: Distillers’ grain; Organic fertilizer; Soil chemical properties; Fungal community 

 

烟草是一种重要的经济作物，我国烟草种植面积

及产量长期位居世界首位，在国民经济中具有非常重

要的地位[1]。优质的土壤条件是烟草健康生长和产量

形成的重要前提[2]。长期以来，我国普遍存在着重化

肥而轻有机肥且偏施氮肥的现象，不仅导致肥料利用

率较低、土壤肥力和生物功能下降，还严重限制了农

作物产量和品质的提高[3]。研究表明，通过有机肥料

结合化肥施用，既能降低养分损失，又能提高肥料利

用率，从而提高作物产量和品质[4-5]。在为烟草植株

提供全方位营养的同时，有机肥施用还能增强根际微

生物活性，改善土壤理化特性，为烟草根系健康发展

创造有利环境，从而实现烟草的高产优质[6]。 
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中国是世界上最大的白酒生产国和消费国，根据

国家统计局数据，2018 年以来中国白酒年均产量达

到了 7.6×106 t[7]，而生产 1 t 白酒会伴随产生 3 ~ 4 t

酒糟废弃物，因此每年酒糟产量约为 2.4×107 t[8]。白

酒酒糟中含有一些营养物质如蛋白质、纤维素、淀粉、

脂肪等，可用于堆肥或作为畜禽高营养饲料[9]。以酒

糟为原料制作有机肥不仅可以为作物生长提供良好

的有机环境，同时还兼具环保的功效，具有较高的生

态效益和经济效益[10]。有研究表明，利用特殊发酵

技术可将酒糟充分腐熟转化为速效养分含量较高的

有机肥，将其施入土壤后，可以促进烟株生长发育，

提高土壤养分和根系指标及对烟株病害的抗性[11]。因

此，合理利用酒糟资源可促进烟草农业的绿色、生态

与可持续发展。 

土壤微生物对土壤新陈代谢、生态系统功能维

持、土壤肥力形成、养分有效利用具有十分重要的意

义[12]。真菌是土壤微生物群落的重要组成部分，对

生态系统的结构与功能具有重要的影响，具有寄生、

分解、致病和共生等一系列重要作用。以往研究发现，

氮肥的施用可导致土壤中真菌数量减少、物种多样性

下降、菌群结构发生明显改变[13]，而施用有机肥则

改变土壤真菌群落的结构，提高腐生营养型真菌的比

例，促进土壤生态功能的稳定与健康[14]。近年来，

许多学者研究了施用有机肥对土壤理化性质和烟草

产量及品质的影响。然而，酒糟有机肥在烤烟土壤上

的应用及其对土壤真菌群落的影响却鲜有报道。因

此，本研究探究了施用酒糟有机肥对土壤主要化学性

质和真菌群落的影响，分析了土壤化学性质与真菌群

落结构和组成之间的关系，以期为酒糟有机肥在植烟

土壤上的推广和应用提供理论依据。 

1  材料与方法 

1.1  试验点信息 

试验地位于贵州省遵义市播州区 (106°81´E, 

27°51´N)。遵义是全国最大的烟草主产区，拥有丰富

的资源和优良的生态环境，是全国重要的烟草生产基

地。其地处亚热带，属于湿润的季风气候区域。试验

点土壤类型为黄壤，该地区年平均降水量 968 mm，

平均气温 15.0 ℃。 

1.2  试验设计 

田间试验设置酒糟有机肥施用量为 0(CK)和

1.5 t/hm2 (DG)两个处理，每个处理 3 次重复，共计 6

个小区，每个小区面积为 200 m2，采用完全随机区

组试验设计。供试酒糟有机肥的全氮、全磷、全钾、

有机质及总腐殖酸的含量分别为 29、15、118、632 和

256 g/kg，pH 为 6.9，由遵义市播州区紫星有机肥厂

提供。各处理化肥施用和田间管理技术相同，均按当

地优质烟标准化生产技术规范执行。在起垄前施用

525 kg/hm2 复合肥(N-P2O5-K2O : 10-10-24)作为基肥；

15 d 后，用井窖式移栽机在田间垄上钻取直径 8 cm、

深 20 cm、孔距 50 cm 的圆坑移栽烟苗，随后，将

45 kg/hm2 复合肥(N-P2O5-K2O: 22-14-10)用水溶解后

作为苗肥喷洒在靠近幼苗的土壤表面；移栽 7 d 后，

在距离植株约 15 cm 处打孔追肥 105 kg/hm2 溶于水

的复合肥(N-P2O5-K2O: 15-0-30)，移栽 30 d 后追施

120 kg/hm2。追肥结束 5 d 后，在井窖中施加酒糟有

机肥，并用土壤填充覆盖。各小区试验于烟草打顶后

第 6 d 分别选择代表性烟株 5 株，选取烟株中部最大

叶片，用卷尺测量叶长和叶宽；对各处理以小区为单

位单采单收挂牌烘烤，分别统计其产量。本研究中所

用烟草品种为云烟 87，于 2022 年 5 月 8 日移栽，2022

年 8 月 29 日最终收获。 

1.3  土壤样品采集与分析 

利用土钻分别于团棵期(2022 年 6 月 5 日)、旺长

期(2022 年 7 月 12 日)和成熟期(2022 年 8 月 15 日)

采集距离烟株 5 cm 的 0 ~ 20 cm 土层土壤样品，每个

小区设置 6 个采样点并混合成 1 个样品。收集到的土

壤样品立刻放入塑封袋中，然后迅速转移到装有冰袋

的保温箱中，并尽快转运到实验室。所有新鲜土壤样

品首先通过 2.0 mm 网筛，去除细根和凋落物，留取

大约 25 g 新鲜土壤保存于 –80 ℃ 冰箱用于土壤

DNA 的提取。剩余的土壤样品在阴凉处风干，研磨

后通过 0.85 mm 和 0.149 mm 的网筛以备土壤化学性

质的分析。土壤化学性质的测定包括土壤 pH、有效

磷(AP)、有机质(SOM)、全碳(TC)、全氮(TN)、铵态

氮(NH4
+-N)和硝态氮(NO3

−-N)，各指标具体分析方法

参照《土壤农业化学分析方法》[15]。 

1.4  土壤 DNA 提取及 PCR 扩增 

土壤 DNA 提取和 PCR 扩增：称取 0.5 g 新鲜土

壤样品并利用 FastDNA SPIN 试剂盒(MP Biomedicals, 

Santa Ana, CA, USA)进行土壤 DNA 的提取，操作步

骤按说明书进行。用 1% 琼脂糖凝胶电泳检测提取

的土壤 DNA 质量，利用 NanoDrop-2000 分光光度计

(NanoDrop Technologies, Wilmington, NC, USA)定量

测定土壤样品 DNA 浓度。使用引物 ITS1F/ITS2R 

(ITS1F: 5′-CTTGGTCATTTAGAGGAAGTAA-3′，ITS2R: 

5′-GCTGCGTTCTTCATCGATGC-3′)对真菌 ITS1 区

域进行 PCR 扩增。ITS 基因 PCR 扩增在 50 µL 反应
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体系中进行，其中包括 25 µL GoTaq®Green Master Mix 

2x(Promega)，正反向引物各 1.5 µL(10 µmol/L)，稀释 10

倍的模板 DNA 10 µL，用 ddH2O调节终体积至 50 µL，

每个样品进行 3 次重复并合并为 1 个样品。利用

Illumina公司的 Miseq PE300平台进行测序(上海美吉

生物医药科技有限公司)。 

1.5  数据分析 

使用 R 语言(v4.2.3)对测序数据进行处理和分

析。其中，使用 DADA2 包对双端测序的原始序列进

行质量控制和拼接，物种注释参考的数据库为

UNITE(v8.0)；利用 vegan 包和 microeco 包对真菌群

落 α 多样性指数进行计算和真菌群落主坐标分析

(PCoA)、基于距离的冗余分析(db-RDA)和置换多元

方差分析(PERMANOVA)；使用 Hmisc 包对土壤化学

性质与真菌多样性指数和主要真菌在门水平上的相

对丰度进行 Pearson 相关性分析，其结果用 linkET 包

进行了可视化。 

2  结果与分析 

2.1  施用酒糟有机肥对烟草产量和土壤化学性质

的影响 

由表 1 可知，施用酒糟有机肥显著增加了烟草叶

片的最大叶长和叶宽，烟草产量较对照显著提高了

14.8%。比较不同采样时期土壤化学指标发现(表 2)，

施加酒糟有机肥后，团棵期、旺长期、成熟期的土壤

有机质和全碳含量均显著高于 CK 处理，而土壤全氮

含量仅在成熟期显著高于 CK 处理。酒糟有机肥处理 

的土壤有效磷含量在团棵期和旺长期显著高于 CK

处理，但在成熟期无显著差异。施用酒糟有机肥对烟

草不同生长时期的土壤 pH 和无机氮(NH4
+-N 和 NO– 

3 - 

N)无显著影响。 

2.2  酒糟有机肥施用对土壤真菌群落多样性和组

成结构的影响 

从 18 份土壤样品中共鉴定出 4 063 种扩增子序

列变体(ASV)，其中 CK 和 DG 处理之间共享 1 017

个 ASV，其序列数占序列总数的 89.4%(图 1)。在门

分类水平上，所有土壤样品的真菌群落均以子囊菌门

(Ascomycota)、被孢霉门(Mortierellomycota)、担子菌

门 (Basidiomycota)和罗兹菌门 (Rozellomycota)占优

势，4 个门的相对丰度总和大于 90%(图 2A)。在团棵

期，DG 处理中的子囊菌门和担子菌门的相对丰度略

低于 CK 处理，被孢霉门和罗兹菌门相对丰度略高于

CK 处理；在旺长期，DG 处理中被孢霉门相对丰度

高于 CK 处理，而罗兹菌门相对丰度低于 CK 处理；

在成熟期，DG 处理中的被孢霉门相对丰度低于 CK

处理，担子菌门相对丰度则高于 CK 处理(图 2A)。 

表 1  酒糟有机肥施用对烟叶特征和产量的影响 
Table 1  Effects of distillers’ grain organic fertilizer on agronomic 

traits and yields of tobacco leaves 

处理 产量(kg/hm2) 最大叶长 (cm) 最大叶宽 (cm)

CK 1 798.5 ± 86.3 b 70.1 ± 2.5 b 27.5 ± 0.7 b 

DG 2 064.5 ± 88.1 a 74.6 ± 0.8 a 31.0 ± 0.5 a 

注：表中同列不同小写字母表示 CK 和 DG 处理之间差异显

著(t 检验，P<0.05)；下同。  

表 2  酒糟有机肥对不同采样时期土壤化学性质的影响 
Table 2  Effects of distillers’ grain organic fertilizer on soil chemical properties at different sampling time 

采样时期 处理 pH SOM(g/kg) TC(g/kg) TN(g/kg) NO– 
3 -N(mg/kg) NH4

+-N(mg/kg) AP(mg/kg) 

CK 7.06 ± 0.11 a 26.17 ± 0.75 b 15.81 ± 0.55 b 1.35 ± 0.05 a 7.53 ± 0.51 a 10.13 ± 0.87 a 88.74 ± 6.43 b团棵期 

DG 7.09 ± 0.17 a 28.69 ± 0.97 a 17.29 ± 0.51 a 1.48 ± 0.11 a 9.08 ± 0.45 a 8.37 ± 0.78 a 104.48 ± 6.18 a

CK 6.65 ± 0.12 a 27.43 ± 0.62 b 16.80 ± 0.15 b 1.27 ± 0.15 a 7.40 ± 0.83 a 10.19 ± 0.62 a 73.57 ± 3.78 b旺长期 

DG 6.76 ± 0.10 a 29.73 ± 0.92 a 18.38 ± 0.61 a 1.44 ± 0.11 a 8.64 ± 1.48 a 11.82 ± 1.28 a 91.42 ± 3.94 a

CK 6.72 ± 0.01 a 26.66 ± 0.27 b 15.48 ± 0.35 b 1.36 ± 0.04 b 9.93 ± 0.58 a 6.55 ± 0.67 a 73.23 ± 5.95 a成熟期 

DG 6.86 ± 0.53 a 29.61 ± 0.51 a 18.00 ± 0.3 a 1.59 ± 0.04 a 9.41 ± 0.67 a 6.73 ± 0.16 a 77.69 ± 2.09 a

 

 

(图中的数字表示 ASV 数，括号内百分数为序列数与总序列数的

比值) 

图 1  土壤扩增子序列变体(ASV)维恩图 
Fig. 1  Venn diagram of soil amplicon sequence variants (ASVs) 

在属分类水平上，烟草生长的 3 个不同时期镰刀菌

属 (Fusarium)、被孢霉属 (Mortierella)和枝顶孢霉属

(Acremonium)的相对丰度均较高。DG 处理下真菌属水平

相对丰度与 CK 处理相比均存在一定的差异，如在团棵

期和旺长期，DG 处理提高了毛葡孢属(Botryotrichum)、

瓶毛壳属(Lophotrichus)和无茎霉菌属(Acaulium)的相对

丰度；在成熟期，DG 处理的篮状菌属(Talaromyces)和

Rhodosporidiobolus 属的相对丰度较高(图 2B)。 
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(处理代号中数字表示采样时期，下同) 

图 2  不同采样时期土壤中优势菌门(TOP 10)和优势菌属(TOP 20)的相对丰度 
Fig. 2  Relative abundance of dominant bacteria phyla (TOP 10) and genera (TOP 20) in soils at different sampling times 

 

对于土壤真菌 α 多样性指数，方差分析显示，在

3 个不同采样时期，CK 处理与 DG 处理的 Chao1

指数和 Shannon 指数均未表现出显著差异(图 3)。

PCoA 结果显示(图 4)，CK 处理与 DG 处理的真菌

群落结构存在显著差异，CK 处理和 DG 处理样本

点沿 PCoA1 方向分离，成熟期土壤样品点沿 PCoA2

方向与团棵期和旺长期的样本点分离，说明在成熟期

土壤真菌的群落组成与团棵期和旺长期存在较大差

异(PERMANOVA，P<0.05，表 3)；团棵期和旺长期

的样本点在 PCoA 图上的距离较近(图 4)，说明这两

个时期土壤真菌群落的差异较小。 

2.3  土壤化学性质与真菌群落的关系 

db-RDA 用于确定土壤化学性质与真菌群落之

间的关系(图 5)。db-RDA 分析的前两个主要轴分别

解释了 18.1% 和 15.3% 的真菌群落变异。土壤 AP

是驱动土壤真菌群落变化的主导因子，它可以单独解

释 8.10% 的真菌群落变化(表 4)；其次是 TN (6.65%)、

NO– 
3 -N(6.42%)、NH4

+-N(5.65%)、SOM(5.49%)、pH 

(4.58%)、TC(4.51%)。从表 4 中可以观察到 AP(P= 

0.007)、TN(P=0.036)、NO– 
3 -N(P=0.045)、NH4

+-N(P= 

0.048)与真菌群落变化之间存在显著相关性。 

利用 Pearson 法对土壤主要真菌门的相对丰度

和多样性指数与土壤化学性质进行相关性分析，如

图 6 所示，NO– 
3 -N 含量与担子菌门的相对丰度呈显

著正相关，AP 含量与担子菌门的相对丰度呈显著

负相关，土壤 pH、NH4
+-N、SOM、TC、TN 与真菌

门均无显著相关性，AP 含量与 Shannon 指数呈显

著负相关(图 6)。 

 

(图中相同小写字母表示同一时期 CK 与 DG 处理间不存在显著差异(t 检验，P>0.05)) 

图 3  土壤真菌 Chao1 和 Shannon 指数 
Fig. 3  Chao1 and Shannon indices of soil fungi 
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图 4  不同采样时期施用和未施用酒糟有机肥土壤真菌群

落的主坐标分析 
Fig. 4  PCoA of soil fungal communities with and without distillers' 

grain organic fertilizer at different sampling times 

表 3  烟草不同生长时期土壤真菌群落多元置换 
方差分析表 

Table 3  PErMANOVA of soil fungal communities at different 
tobacco-growing stages 

组间比较 F 值 R2 P 值 

团棵期 vs 旺长期 1.774 0.151 0.111 

团棵期 vs 成熟期 3.307 0.249 0.001 

旺长期 vs 成熟期 3.069 0.235 0.009 

 

图 5  土壤真菌群落和化学性质的冗余分析 
Fig. 5  Redundancy analysis of soil fungal community and chemical 

properties 

表 4  每种土壤化学性质可以独立解释的群落变化差异 
Table 4  Differences in fungal community changes that can be 

independently explained by each soil chemical property 

环境因子 差异解释度 P 

AP 0.0810 0.007 

TN 0.0665 0.036 

NO– 
3 -N 0.0642 0.045 

NH4
+-N 0.0565 0.048 

SOM 0.0549 0.087 

pH 0.0458 0.172 

TC 0.0451 0.172 

 

图 6  土壤真菌 α 多样性指数和主要真菌(门水平)相对丰

度与土壤化学性质之间的 Pearson 相关性 
Fig. 6  Pearson relationships between α diversity index of soil fungi 
and relative abundances of major fungi (phylum level) with chemical 

properties 

3  讨论 

3.1  施用酒糟有机肥对土壤化学性质的影响 

作为谷物蒸馏过程的副产品，酒糟中含有较丰富

的粗蛋白、粗淀粉、粗脂肪和粗纤维以及酿酒微生物

发酵产生的一定量醇类、酸类、酯类和少量醛类等有

机物[16]，且含有丰富的磷、钾等植物生长发育所需

的矿物元素。这些营养物质和元素能够为土壤微生物

提供生活物质，促进微生物的活动和根际营养，进而

提升烟叶的产量和品质。将酒糟有机肥施用到土壤

中，显著提高了土壤 SOM 和 TC 的含量，除酒糟有

机肥的直接作用外，还可能是酒糟有机肥的加入增加

了土壤的固碳速率[17]。然而，只有在成熟期本研究

观察到土壤 TN 有显著变化，土壤无机氮(NH4
+-N 和

NO– 
3 -N)在 3 个采样时期均没有显著变化。有研究表

明，烟草对氮素的吸收主要发生在烟叶生长的初期，

烟草植株对氮的吸收和无机氮周转速率较快可能是

酒糟有机肥处理和对照相比土壤中无机氮素无显著

差异的主要原因[18]。施用酒糟有机肥后，烟草植株

生长前期土壤 AP 含量较高，酒糟有机肥的添加会影

响土壤磷的有效性，也可能会影响其作用的时效性；

添加酒糟有机肥较长时间后，土壤中的磷除被烟草植

株吸收外，还可能和土壤颗粒结合在一起，被土壤颗

粒固定，从而使可测出的土壤 AP 含量有所降低[19]。 

3.2  施用酒糟有机肥对土壤真菌群落的影响 

腐烂的有机物为土壤微生物提供可利用的有机

碳和必需的营养物质[20]。土壤条件或土壤环境的变

化可以改变微生物的组成和特征[21]。本研究中，DG

和 CK 处理相比，其真菌不同的 ASV 序列条数占总

扩增条数的 10.6%，在门分类水平上，与成熟期的真

菌群落组成相比，烟草生长前期施用酒糟有机肥和不

施用酒糟有机肥的土壤真菌群落组成更相似，这表明
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土壤微生物可能需要一定的演化时间才能达到新的

群落平衡。尽管 CK 和 DG 处理的优势菌门相对丰度

结果较为类似，子囊菌门、被孢霉门、担子菌门和罗

兹菌门是烟草整个生长时期主要的真菌门，但随着烟

草的生长，DG 处理仍然对这些优势菌门的相对丰度

产生了一定的影响。其中，被孢霉菌是白酒多微生物

共发酵的常见菌种，DG 处理下，其相对丰度在烟草

生长的前期较高，但至烟草成熟期，DG 处理下其相

对丰度与 CK 处理无显著差异，而 DG 处理中担子菌

门的相对丰度有所增加，这可能与担子菌易与植物形

成菌根结构有关。研究表明，有机肥不仅能够改变丛

枝菌根真菌的群落结构，还能增加其多样性，从而促

进土壤磷的持续供应[22]。从属分类水平上看，在烟

草生长的不同时期，酒糟有机肥处理也引起了众多菌

属相对丰度的变化，而大多数相对丰度升高的菌属以

腐生营养型为主。以往研究也表明，有机肥料会提高

腐生营养型真菌的比例，从而促进土壤生态的稳定与

健康[23]。此外，本研究中，施用酒糟有机肥对土壤

真菌 Chao1 指数和 Shannon 指数均没有显著影响(图

3)。但对真菌的群落结构产生了显著影响，尤其是成

熟期，与团棵期和旺长期的差异较大(图 4)，这可能

是由于施用酒糟并没有影响真菌的种类数，但影响了

某些关键类群的相对丰度所致。 

3.3  土壤化学性质与真菌群落的相关关系 

有机肥中含有大量的碳、氮等元素以及中、微量

元素，这些元素既能为微生物生长繁殖提供丰富的物

质能源，又能提高土壤的肥力，促进土壤微生物的生

长，影响微生物群落的组成。PCoA 分析结果显示，

DG 和 CK 处理明显分离，表明这两种处理的真菌群

落组成存在明显差异(图 4)。有报道称，长期连续施

用有机肥和氮肥会改变土壤养分有效性，从而对真菌

群落组成产生显著影响 [24]。本研究进一步通过

db-RDA 分析了土壤化学性质对真菌群落的影响程

度，发现土壤 AP 是影响真菌群落的主要环境因子，

其次是 TN 和 NO3
−-N(图 5)。不同的土壤化学性质均

可以在一定程度上解释 CK 和 DG 处理中的真菌群落

差异。磷元素在生物的免疫反应中发挥重要作用，它

可以避免植物受到土壤微生物群落中致病微生物的

影响[25]。早前的研究也表明 pH 是影响真菌群落的最

重要因素[26-27]。然而，在本研究中，与其他环境因子

影响相比，施用酒糟有机肥对土壤 pH 的影响较小(表

2)。真菌是完全异养的生物群落，因此碳元素在决定

真菌群落组成方面发挥了关键作用，在所有土壤化学

性质中，SOM 与 RDA1 轴高度相关，表明其在解释

土壤真菌群落变异方面的重要性，酒糟有机肥对土壤

中 SOM 含量的提升作用也会为土壤真菌的生长提供

碳源和能源。 

4  结论 

本研究表明，施用酒糟有机肥对植烟土壤真菌群

落有明显的影响，且主要影响真菌的群落组成，而对

真菌群落的 α 多样性无显著影响。子囊菌门、被孢霉

门、担子菌门是烟草整个生长时期丰度较高的真菌

门，施用酒糟有机肥能够调节烟草不同生长时期真菌

的群落组成。酒糟有机肥对土壤真菌群落的影响也随

烟草的生长而增大。土壤 AP 是驱动土壤真菌群落变

化的主导因子。 
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