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摘  要：为研究不同磷肥水平下酸性红壤上玉米不同部位丛枝菌根真菌(Arbuscular Mycorrhizal Fungi, AMF)群落多样性和组成结构，

明确玉米不同部位 AMF 群落的分布特征及对磷肥的响应差别，以为提高酸性红壤磷素利用提供理论依据，在酸性红壤上设置了 3

个磷肥水平包括不施磷、低磷(P 25 mg/kg)和高磷(P 100 mg/kg)，并在玉米培养 4 周后，测定了玉米生物量和土壤理化性质，利用高

通量测序技术检测了玉米根部、根际和非根际土壤 AMF 群落结构和多样性。结果显示：随着磷肥水平增加，玉米生物量显著提高，

高磷处理下玉米地上部磷含量显著高于不施磷和低磷处理。取样部位(根部、根际和非根际)显著影响了 AMF 群落优势属球囊霉属

(Glomus)、巨孢囊霉属(Paraglomus)和近明球囊霉属(Claroideoglomus)的相对丰度，但是磷肥水平的影响不显著。类似地，取样部位

而非磷肥水平显著影响了 AMF 群落香农指数和物种丰富度。非度量多维标度(NMDS)分析结果显示，根部样品与非根际和根际土

壤样品 AMF 群落距离更远，而相同取样部位中不同磷肥水平间 AMF 群落组成更为相似；置换多元方差分析(PERMANOVA)进一

步表明，取样部位而非磷肥水平显著影响了 AMF 群落组成结构，主要表现在根部样品与根际和非根际土壤样品不同。因此，酸性

红壤上玉米不同部位对 AMF 群落的影响明显高于磷肥作用，表明 AMF 应用于酸性红壤时应重点考虑作物部位的特性。 
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Effects of Phosphorus Fertilizer on Arbuscular Mycorrhizal Fungi Community in Different 
Parts of Maize in Acidic Red Soil 
XUE Zhuangzhuang1,2, FENG Tongyu1,2, WANG Chao1,2*, SHEN Renfang1,2 
(1 State Key Laboratory of Soil and Sustainable Agriculture, Institute of Soil Science, Chinese Academy of Sciences, Nanjing  
210008, China; 2 University of Chinese Academy of Sciences, Beijing  100049, China) 

Abstract: The purpose of this study is to investigate the community diversity and composition of arbuscular mycorrhizal fungi 

(AMF) in different parts of maize in acid red soil with different phosphorus(P) fertilizer levels and to provide theoretical basis for 

improving P utilization. Three P fertilizer levels were set: no P, low P (P 25 mg/kg), and high P (P 100 mg/kg). After 4 weeks of 

maize culture, maize biomass and soil physiochemical properties were determined, and AMF community diversity and 

composition in maize root, rhizosphere and non-rhizosphere soils were detected by high-throughput sequencing. The results 

showed that, with the increase of P fertilizer level, maize biomass significantly increased, and P content in the overground of 

maize was higher under high P treatment than those under no and low P treatments. The sampling sites (roots, rhizosphere and 

non-rhizosphere soils) significantly affected the relative abundances of AMF dominant genera (Glomus, Paraglomus and 

Claroideoglomus), but the influence of P fertilizer level was not significant. Sampling sites rather than P fertilizer levels 

significantly affected Shannon index and species richness of AMF communities. The result of non-metric multidimensional 

scale(NMDS) showed that AMF community compositions of the root samples were more distant from the non-rhizosphere and 

rhizosphere soil samples, and the community compositions of the same sampling site in different P fertilizer levels were more 

similar. Permutation multivariate variance analysis(PERMANOVA) further showed that sampling sites rather than P fertilizer 

levels significantly affected AMF community strutures. In conclusion, the effect of maize part on AMF community is stronger 

than P fertilizer in acidic red soil, which indicates that the characteristics of crop parts should be considered when AMF species 
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are applied to improve plant P absorption in acidic red soil. 

Key words: Acidic soil; Phosphorus fertilizer; Arbuscular mycorrhizal fungi; Community composition; Sampling sites 
 
我国酸性土壤(pH≤5.5)面积达 218 万 km2，主要

分布在水热资源丰富、农林生产潜力巨大的南方红壤

区[1]。酸性红壤特点在于养分贫瘠和胁迫因子众多，

其中低的磷素有效性是红壤生产潜力难以有效发挥

的 一 个 重 要 因 素 [2] 。 丛 枝 菌 根 真 菌 (Arbuscular 

Mycorrhizal Fungi，AMF)是一类能与 80% 以上陆生

植物共生的真菌群落，可扩大植物根系吸收磷的空间

范围，提高植物对土壤磷素的利用，与作物的生长和

健康密切相关[3]。因此，发挥与植物共生的 AMF 群

落功能对提高酸性红壤磷素利用具有重要意义。 

土壤 AMF 分布广泛，种类繁多，其生理生态功

能与群落多样性和组成结构密切相关，不同的 AMF

群落组成通常具有不同的功能[4]。在人类干扰活动

中，施肥措施是影响 AMF 群落的重要因素，其中磷

肥尤为重要，因为磷素与 AMF 的定殖和生长发育最

为密切[5]。尽管已经明确磷肥可改变 AMF–植物共生

体系利益分配关系，但是 AMF 群落对磷肥的响应并

不一致。例如，青藏高原高寒草甸根系 AMF 群落受

磷肥的影响不明显[6]；在草地生态系统中，磷肥增强

AMF 与狗牙根的共生，加快了狗牙根再生速度[7]；

而在农田生态系统中，磷肥却降低了土壤 AMF 群落

功能和生物多样性[8-9]。AMF 群落对磷肥的响应差异

可能归因于不同的生态系统、土壤类型、土壤肥力水

平以及磷肥施用量等因素[3,10]。一般情况下，在肥力

较低的土壤上施磷肥时，AMF 能够扩大植物根系吸

收养分的面积，表现出较强的活性[11]。而当土壤有效

磷含量较高时，磷肥反而抑制 AMF 生长、定殖及功

能，降低 AMF 群落多样性和丰富度[12]。目前，磷肥

对酸性红壤 AMF 群落的影响还鲜有报道，进而限制

AMF 在酸性红壤上的应用。 

AMF 定殖在植物根部，参与植物的生理代谢过

程，与植物特性密不可分[13]。受植物根系分泌物中

有机物和信号分子等物质的“招募”和促生作用，

AMF 侵染宿主根系，并在根际区域富集，形成了定

殖的独特生态位[14]。然而，不同 AMF 物种对根系分

泌物的“招募”作用响应不同，导致 AMF 群落在植

物根系、根际和非根际区域往往表现出不同的分布特

征[15]。此外，磷肥水平可能通过影响植物生长、根

系分泌物量及组成进而决定 AMF 群落在根中的定殖

和根际的促生强度[16]。因此，在施磷措施下，AMF

群落受到磷肥和植物双重影响，但这两个因素的相对

作用强度并不清楚。因此，本研究通过设置不同磷肥

水平，分析酸性红壤上玉米不同部位 AMF 群落多样

性和组成结构，试图明确玉米不同部位 AMF 群落的

分布特征及对磷肥的响应差别，为提高酸性红壤磷素

利用提供理论支撑。 

1  材料与方法 

1.1  盆栽试验 

供试土壤取自中国科学院鹰潭国家农业生态系

统观测研究站(28°15′ N，116°55′ E) 的松树林。该地

区主要气候为亚热带季风性湿润气候，年降水量

为 1 881.8 mm，土壤为酸性红黏土，由第四纪红黏

土发育而成。供试玉米品种选用先玉 335。 

于 2020 年 4 月在中国科学院南京土壤研究所温

室中进行盆栽试验，培养条件为自然光照，平均气温

为 25℃。每盆装 2.0 kg 土壤，氮肥以硫酸铵形式施

用(N 88.9 g/kg)，磷肥以磷酸二氢钾形式添加，并补

充硫酸钾，保证每盆钾添加量相同(K 62.9 mg/kg)。

试验共设置 3 个磷肥水平：不施磷(P0，P 0 mg /kg)、

低磷(LP，P 25 mg/kg)和高磷(HP，P 100 mg /kg)，每

个磷肥水平 6 盆。在玉米播种前，先将基肥和土壤充

分混匀，浇灭菌的纯净水，平衡一周。每个磷肥水平

分别种植 3 盆，每盆播种 5 粒玉米种子，在地上部长

到 1 cm 时间苗，每盆留 3 棵幼苗。自间苗之日起，

进行为期 4 周的培养，其间土壤含水量保持在 20% 

(m/m)。同时设置不种玉米的处理用于收集非根际土。 

培养结束后，分别收集玉米根系和地上部，采用

抖根法收集根际土壤。收集每盆玉米所有根际土并混

匀，相应的根系和地上部也分别混合为 1 个样品。取

一部分根部样品保存于–80oC 冰箱，用于根部 DNA

的提取。土壤样品过 2 mm 筛后分为 3 份，一份新鲜

土样储存在 4oC 冰箱中，用于测定铵态氮和硝态氮含

量；一份风干后测定其他土壤理化性质；其他部分存

放在–80oC 冰箱以提取土壤 DNA。 

1.2  玉米植株磷含量和土壤理化性质测定 

用蒸馏水冲洗根系和地上部样品，并于 105oC

杀青，随后 70oC 烘干至恒重，称重。样品粉碎，经

HNO3 消煮后，采用钼锑抗比色法测定磷含量。 

土壤理化性质测定参照《土壤农业化学分析方

法》[17]。土壤 pH 采用 pH 计测定；有机质和全氮含

量分别采用硫酸–重铬酸钾氧化法和凯氏定氮法测
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定。铵态氮和硝态氮含量采用氯化钾浸提新鲜土壤，

用连续流动分析仪测定；有效磷含量使用盐酸–氟化

铵溶液浸提土壤，用钼蓝比色法测定；速效钾含量采

用醋酸铵溶液浸提土壤，使用火焰光度法测定。 

1.3  根部和土壤 DNA 提取和高通量测序 

使用 DNA 试剂盒(FastDNA SPIN Kit for soil)提

取根部和土壤样品 DNA。将新鲜玉米根部样品用无

菌剪刀剪成 2 cm 的小段，70% 酒精浸泡 30 ~ 60 s，

10% NaCl 处理 10 min 进行表面灭菌，然后无菌水冲

洗 4 次，每次 10 min，最后一次洗涤的无菌水涂布在

LB 平板上作为对照，确定是否消毒彻底。将消毒的

根部样品采用 DNA 试剂盒提取植株 DNA。以提取的

DNA 为模板，进行 PCR 扩增。AMF 的特异性引物

为 AMV4.5NF(5′-AAGCTCGTAGTTGAATTTCG-3′)和

AMDGR(5′-CCCAACTATCCCTATTAATCAT-3′)[18] 。

在每个样品的上游引物 5' 端添加一段长度为 7 bp 的

特异性多肽以区分样品。参照 Lee 等[19]的方法进行

PCR 反应。利用 Illumina MiSeq250 测序平台进行高

通量测序(上海派森诺生物技术有限公司)。 

使用 QIIME v1.9.1 软件处理测序数据。序列经

过质量过滤，去除嵌合序列得到高质量的 Tags 序列。

在相似性 97% 的水平上对序列进行聚类，并选取每

个操作分类单元 (operational taxonomic unit，OTU)

中丰度最高的序列作为代表序列，基于 NCBI 

GenBank 库对代表序列进行分类学注释。将每个样品

的 OTU 序列稀释到相同水平(16 199 个有效序列)，

用于 α 和 β 多样性分析。 

1.4  数据分析 

采用 SPSS 22.0 软件的单因素方差分析(One- 

way ANOVA)检验磷肥处理间玉米干重、地上部磷含

量、根际和非根际土壤理化性质的差异显著性，采用 

双因素方差分析(ANOVA)检验磷肥水平和取样位点

(根部、根际和非根际土壤)对 AMF 群落优势属相对

丰度和 α 多样性的影响(R 语言“vegan”包)。 

基于 Bray-Curtis 距离，采用非度量多维标度

(NMDS)展示 AMF 群落的组成结构。置换多元方差

分析(PERMANOVA)用于检验磷肥水平和取样位点

对 AMF 群落结构影响差异的显著性。以上分析均使

用 R 软件“vegan”包完成。 

2  结果与分析 

2.1  玉米生物量、地上部磷含量及土壤理化性质 

随着磷肥水平的增加，玉米生物量显著提高(P< 

0.05, 图 1A)，而且高磷处理玉米地上部磷含量显著

高于不施磷和低磷处理(P<0.05，图 1B)。 

双因素方差分析表明，施磷肥显著提高了土壤有

效磷含量(P<0.05)，取样位点(根际和非根际)显著影

响了土壤 pH、铵态氮、硝态氮、速效钾、有机质和

全氮含量(P<0.05，表 1)。根际土壤 pH、铵态氮、硝

态氮和速效钾含量显著低于非根际土壤(P<0.05)，根

际土壤碳氮比(C/N)只在高磷条件下显著高于非根际

土壤(P<0.05)。 

2.2  AMF 群落优势属 

图 2A 所示，玉米根部、根际和非根际土壤中

AMF 群落优势属 (相对丰度>1%)包括球囊霉属

(Glomus，25.8% ~ 94.8%)、巨孢囊霉属(Paraglomus，

0.7% ~ 35.4%)、两性球囊霉属(Archaeospora，0.0% ~ 

9.1%)、近明球囊霉属(Claroideoglomus，0.1% ~ 38.2%)

和类球囊霉属(Gigaspora，0.1% ~ 4.7%)。在非根际

和根际土壤中，球囊霉属为相对丰度最高的属，在低

磷非根际土壤中占比高达 94.8%。双因素方差分析显

示，取样位点(根部、根际和非根际土壤)而非磷肥水 

 

(柱图上方不同小写字母表示在不同磷肥水平间差异显著(P<0.05)) 

图 1  不同磷肥水平下玉米生物量(A)和地上部磷含量(B) 
Fig. 1  Biomass and aboveground phosphorus contents of maize under different P fertilizer levels 
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表 1  不同磷肥水平下玉米根际和非根际土壤理化性质 
Table 1  Soil physiochemical properties of maize rhizosphere and non-rhizosphere soils under different P fertilizer levels 

磷肥水平 项目 取样位点 

P0 LP HP 

双因素方差分析 

非根际 4.56 ± 0.05 a* 4.58 ± 0.03 a* 4.55 ± 0.03 a* P：F=0.462，P=0.639； pH 

根际 4.38 ± 0.05 a 4.28 ± 0.05 b 4.21 ± 0.05 b S：F=85.393，P=0.000；

P×S：F=5.107，P=0.025

非根际 4.34 ± 0.17 a 4.26 ± 0.01 a 4.42 ± 0.19 a P：F=0.874，P=0.438； 有机质 

(g/kg) 根际 4.63 ± 0.17 a 4.60 ± 0.20 a 4.80 ± 0.14 a S：F=19.967，P=0.000；

P×S：F=0.121，P=0.887

非根际 0.35 ± 0.02 a 0.39 ± 0.01 a 0.38 ± 0.02 a* P：F=1.443，P=0.267； 全氮 

(g/kg) 根际 0.34 ± 0.02 a 0.35 ± 0.02 a 0.32 ± 0.02 a S：F=9.190，P=0.008； 

P×S：F=2.279，P=0.145

非根际 100.14 ± 4.50 a* 98.58 ± 1.69 a* 102.94 ± 9.69 a* P：F=0.676，P=0.524； NH4
+-N 

(mg/kg) 
根际 63.74 ± 7.80 a 42.66 ± 6.31 ab 12.82 ± 1.25 b S：F=60.582，P=0.000；

P×S：F=30.347，P=0.000

非根际 8.02 ± 0.40 a* 7.63 ± 1.20 a* 9.04 ± 1.89 a* P：F=0.318，P=0.732； NO– 
3 -N 

(mg/kg) 
根际 5.17 ± 0.95 a 2.97 ± 0.34 b 2.44 ± 0.40 b S：F=56.071，P=0.000；

P×S：F=4.966，P=0.027

非根际 0.47 ± 0.06 b 0.75 ± 0.04 b 7.22 ± 0.37 a P：F=1118.233，P=0.000；有效磷 

(mg/kg) 根际 0.47 ± 0.10 b 0.64 ± 0.08 b 7.31 ± 0.65 a S：F=0.000，P=0.996； 

P×S：F=0.169，P=0.846

非根际 0.26 ± 0.02 a* 0.26 ± 0.02 a* 0.24 ± 0.02 a* P：F=0.329，P=0.725； 速效钾 

(mg/kg) 根际 0.12 ± 0.02 a 0.09 ± 0.02 a 0.05 ± 0.00 b S：F=161.983，P=0.000；

P×S：F=2.602，P=0.115 

非根际 12.43 ± 1.20 a 10.96 ± 0.40 a 11.77 ± 0.86 a* P：F=1.228，P=0.321； C/N 

根际 13.49 ± 0.66 a 13.09 ± 1.35 a 14.94 ± 0.78 a S：F=16.793，P=0.001；

P×S：F=1.933，P=0.187

注：表中数值为平均值 ± 标准差；不同小写字母表示非根际或根际样品在不同磷肥水平间差异显著(P<0.05)，*表示同一施磷水

平下非根际和根际样本间差异显著(P<0.05)； S 表示取样位点，P 表示磷肥水平。 
 

平显著影响了近明球囊霉属、巨孢囊霉属和球囊霉属

的相对丰度(P<0.05，图 2B ~ 2D)，玉米根部近明球

囊霉属和巨孢囊霉属相对丰度显著高于根际和非根

际土壤(P<0.05，图 2B 和 2D)，然而根际和非根际土

壤中球囊霉属相对丰度显著高于根部样品(P<0.05，

图 2C)。 

2.3  AMF 群落 α多样性 

双因素方差分析表明，取样位点(根部、根际和

非根际土壤)显著影响了 AMF 群落的香农指数和物

种丰富度(P<0.05，图 3)，而磷肥水平并未显著影响

这些指标(P>0.05)。在不施磷和低磷水平下，与非根

际土壤相比，根际土壤显著提高了 AMF 群落的香农

指数(P<0.05，图 3A)。在施磷处理下(低磷和高磷)，

根际土壤 AMF 物种丰富度显著高于非根际土壤(P< 

0.05)，高磷处理下根际土壤 AMF 物种丰富度显著高

于根部样品(P<0.05，图 3B)。 

2.4  AMF 群落组成结构 

采用 NMDS 分析了不同磷肥水平下玉米根部、

根际和非根际土壤 AMF 群落组成结构(图 4)。结果显

示，根部样品与非根际和根际土壤样品群落距离更

远，非根际和根际土壤样品群落距离相对紧凑。相同

取样位点中，不同磷肥水平间更为相似。PERMANOVA

检验显示，取样位点显著影响了 AMF 群落组成结构

(P<0.05，表 2)，但是磷肥水平并未显著影响(P>0.05)。

AMF 群落在非根际和根际样品间未形成显著性差

异，根际和根部样品间 (F=20.470，P=0.001)以及非

根际与根部样品间的差异(F=24.685，P=0.001)达到显

著水平。 
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(柱图上方不同小写字母表示同一磷肥水平下不同取样位点间差异显著(P<0.05)，不同大写字母表示同一取样位点在不同磷肥水平间差异

显著(P<0.05) ，图例中 S 表示取样位点，P 表示磷肥水平；下同) 

图 2  不同磷肥处理下不同取样位点 AMF 群落优势属(相对丰度>1%) 
Fig. 2  Relative abundances of dominant AMF genus (>1%) at different sampling sites under different P fertilizer levels 

 

图 3  不同磷肥处理下玉米根部、根际和非根际土壤 AMF 群落多样性指数 
Fig. 3  AMF diversity indexes of maize root, rhizosphere and non-rhizosphere soils under different P fertilizer levels  
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图 4  不同磷肥处理下不同取样位点 AMF 群落结构的

NMDS 分析 
Fig. 4  NMDS analysis of AMF communities of different sampling 

sites under different P fertilizer levels  

3  讨论 

本研究结果显示，酸性红壤上玉米根部、根际和

非根际土壤(取样位点)间 AMF 群落多样性和组成结

构的差异程度高于磷肥水平的影响(图 3 和表 2)，主要

体现在根部 AMF 群落组成结构明显不同于根际和非

根际土壤，根际土壤表现出更高的多样性指数。高的 

多样性指数说明更多 AMF 物种在根际土壤中聚集，

这可能与丰富且种类多样的根系分泌物在根际区域的

存在密切相关[15,20]。据报道，植物提供的光合产物可

直接影响根际土壤 AMF 的生长和代谢[21]。类似地，

施磷肥的东北黑土中小麦根际土壤富集了更多 AMF

物种[22]。张之为等[23]研究认为，马铃薯根际土壤中营

养成分对 AMF 孢子数量影响较大，提高根际有机质

含量会增加土壤 AMF 多样性。相比于土壤，植物根

部具有独特的 AMF 专性共生生态位，导致土壤与根

部 AMF 群落组成存在较大差异。陈梅梅等[24]也研究

发现，尽管磷素水平对三叶草根系 AMF 的定殖产生

了影响，但是其根系还定殖了不受磷素影响的 AMF

物种。高磷的土壤环境一般会限制宿主根部与 AMF

的营养交换，抑制 AMF 的生长、发育和功能。相比

之下，植物特性也是影响 AMF 群落结构的重要因素。

本研究结果暗示，酸性红壤上玉米根系对 AMF 物种

的选择和刺激作用表现出比磷肥更为重要的影响。通

常认为，根系分泌物是 AMF 营养物质和“招募信号”

的主要来源，土壤环境通过改变根系分泌物的数量和组

成，招募 AMF 种类，并促进或抑制某些 AMF 物种的

生长发育，进而影响植物根系 AMF 群落结构特征[25]。 

表 2  磷肥处理下玉米根部、根际和非根际土壤 AMF 群落组成的 PERMANOVA 分析 
Table 2  PERMANOVA analysis (global test and pairwise comparison) of AMF community compositions of maize root, rhizosphere and 

non-rhizosphere soils under different P fertilizer levels 

整体分析 分别分析 因素 

F-value R2 P-value 

分析对象 

F-value R2 P-value 

磷肥水平 1.784 0.062 0.098 P0 vs LP 0.506 0.031 0.692 

    P0 vs HP 1.126 0.066 0.298 

    LP vs HP 0.781 0.047 0.502 

取样位点 15.810 0.553 0.001 非根际 vs 根际 2.310 0.126 0.079 

    非根际 vs 根部 20.470 0.561 0.001 

    根际 vs 根部 24.685 0.607 0.001 

 
本研究中，酸性红壤上玉米不同取样位点 AMF

群落由不同的优势属组成，是导致群落结构差异的主

要原因。球囊霉属(Glomus)是酸性红壤 AMF 相对丰

度最大的属，但是该属相对丰度在玉米根部明显降

低，而巨孢囊霉属 (Paraglomus)和近明球囊霉属

(Claroideoglomus)在根系中的相对丰度明显增加(图

2)。AMF 种类在植物根系中的富集与其本身生理生

态特征以及被“招募作用”密切相关[26]。根据赵慧

敏[27]和薛壮壮等[28]的报道，球囊霉属孢子萌发和丛

枝结构形成受环境 pH 的影响较大 。中性至微酸性环

境更利于球囊霉属孢子的根系定殖，然而酸性土壤较

低的 pH 可能降低了球囊霉属在玉米根系中的定殖

(表 1)。Abbott 和 Robson[29]研究表明，在低 pH 土壤

中，苜蓿根部球囊霉属菌丝体的伸展受到强烈抑制，

相比之下，植物根内较稳定的封闭环境有利于巨孢囊

霉属和近明球囊霉属的根系定殖。Gosling 等[30]也发

现，施肥管理下玉米根系定殖了更多的巨孢囊霉属和

近明球囊霉属。本研究中，巨孢囊霉属和近明球囊霉

属在玉米根部相对丰度的增加，说明其对酸性土壤环

境具有较强的适应能力。因此，酸性红壤上玉米根系

可能加大对巨孢囊霉属和近明球囊霉属的能量供应，

从而获得更多的磷素。 

在酸性红壤上，磷肥对玉米根部、根际和非根际

土壤 AMF 群落多样性和组成结构没有显著影响(图 3
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和表 2)，反映了酸性红壤 AMF 群落对磷肥不敏感的

特性。这不同于以往的大多数研究结果，例如王庆峰

等[31]发现施用磷肥改变了黑土中 AMF 群落组成，降

低其多样性；Qin 等[32]报道，施用磷肥能够增强根系

菌丝共生体活性，提高 AMF 孢子生物量。这可能是

由于微生物群落还受气候条件、土壤类型、土壤肥力

等因素的影响[33]。因此，研究施肥对 AMF 群落的影

响时，需同时考虑地理区位和土壤类型等其他因素。

本研究结果可能归因于酸性红壤本身特点导致磷素

极易被土壤固定，尽管施用磷肥，但是土壤磷素有效

性仍然很低(表 1)，施用的磷肥可能还不足以达到显

著影响 AMF 群落的水平。此外，不利于 AMF 群落

的酸性土壤条件可能增强了 AMF 物种对环境的适应

性，维持了 AMF 群落的稳定性，从而降低其对磷肥

的敏感性。 

4  结论 

酸性红壤上，玉米不同部位 AMF 群落的差异程

度明显高于磷肥施用。根部 AMF 群落组成与土壤样

品的差异最为明显，主要体现在富集的优势菌属不

同，根部富集更多的巨孢囊霉属和近明球囊霉属，而

根际区域表现出更高的 AMF 多样性。酸性红壤特征

可能决定了 AMF 群落对磷肥的不敏感性。 
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