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不同有机物料与化肥配施对土壤真菌群落结构和生态功能的

影响
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摘  要：为减少土壤土传病害，保障农田土壤健康，指导有机物料合理利用，在有机物料用量和化肥用量一致的基础上，设置单施

化肥(CK)、羊粪+化肥(A)、木薯渣+化肥(P)、木本泥炭+化肥(M)、味精废浆料+化肥(I)5 个处理，以玉米为供试作物进行了有机物

料与化肥配施试验，观察了不同处理下土壤真菌群落结构的变化。结果表明：施用有机物料降低了土壤真菌群落多样性，但提高了

真菌群落丰富度，其中味精废浆料配施化肥处理的真菌群落丰富度 高，各处理土壤中优势真菌门类均为子囊菌门、担子菌门和被

孢菌门。施用有机物料后，木薯渣、木本泥炭和味精废浆料处理的子囊菌门的相对丰度均增加，担子菌门的相对丰度均降低；而羊

粪处理表现出相反趋势，子囊菌门的相对丰度降低，担子菌门的相对丰度增加。冗余分析结果表明，土壤 pH 是影响真菌群落的主

要环境因子，其次为有机质、电导率和速效钾，而碱解氮和有效磷的影响较小。另外，有机物料与化肥配施可以提高腐生营养型和

共生营养型真菌的比例，减少病原菌的数量，其中以木本泥炭与化肥配施的效果更显著，这有利于维持土壤生态系统的稳定，为作

物生产提供健康的土壤条件。 
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Effects of Different Organic Materials Combined with Chemical Fertilizers on Soil Fungal 
Community Structure and Ecological Function 
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(1 College of Agriculture, Yangtze University, Jingzhou, Hubei  434025, China; 2 Sinochem Agricultural Linyi R & D Center, 
Linyi, Shandong  276000, China) 

Abstract: To reduce soil-borne diseases, ensure the health of farmland soil, and guide the rational use of organic materials, a field 

experiment with maize as the test crop was conducted. Five treatments were set up on the basis of consistent application of 

organic materials and chemical fertilizers, including sole chemical fertilizer (CK), sheep manure + chemical fertilizer (A), cassava 

residue + chemical fertilizer (P), woody peat + chemical fertilizer (M), and MSG waste pulp + chemical fertilizer (I). The 

experiment aimed to observe the changes in soil fungal community structure under different treatments. The results indicated that 

the application of organic materials reduced the diversity but increased the richness of the soil fungal community. Among the 

treatments, the richness of the fungal community was highest in I treatment, and dominant fungal phyla in all treatments were 

Ascomycota, Basidiomycota, and Mortierellomycota. After the application of organic materials, the relative abundance of 

Ascomycota increased in P, M and I treatments, while the relative abundance of Basidiomycota decreased. In contrast, A treatment 

showed an opposite trend, with an decrease in the relative abundance of Ascomycota and a increase in Basidiomycota. 

Redundancy analysis revealed that soil pH was the primary environmental factor influencing the fungal community, followed by 

organic matter, electrical conductivity, and available potassium, with smaller effects observed for alkaline nitrogen and available 

phosphorus. Furthermore, the combined application of organic materials and chemical fertilizers increased the proportion of 

saprotrophic and symbiotic fungi, reducing the quantity of pathogenic fungi. Among the treatments, the combination of woody 
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peat and chemical fertilizer showed the most significant effect, contributing to the maintenance of soil ecosystem stability and 

providing a healthy soil environment for crop production. 

Key words: Organic materials; Fungus; Community structure; Ecology function; Soil health 

 

化肥对作物高产稳产至关重要，但化肥用量超过

一定阈值，不仅不会提高作物产量，还会造成资源浪

费，降低土壤生物多样性，引起土壤退化[1]。因此，

需要化肥与有机肥配合施用，通常把实施有机培肥作

为恢复土壤肥力、提高土壤生产力的重要技术措施。

土壤中的有机物在微生物作用下分解使得养分循环，

并且在改善土壤结构、提高土壤肥力、防治土壤病虫

害等方面微生物亦发挥了重要作用[2]。人们已经认识

到施用有机物料对土壤有机质积累以及改善土壤微

生物群落组成和相互关系的重要性[3]。土壤真菌作为

土壤微生物群落的重要组成部分，在分解动植物残

体、积累有机质、抑制病虫害等维持土壤质量和生产

力等方面有着重要贡献[4]。土壤真菌还可以与农作物

共生形成菌根，促进植物生长和维持农业生态系统稳

定[5]。吴宪[6]研究发现，施用有机物料可提高玉米季

土壤真菌的丰度，使玉米季的土壤真菌群落结构显著

区别于单施化肥处理。Ji 等[7]研究发现，比起单施化

肥，有机肥替代部分化肥会显著改变玉米根际土壤真

菌群落多样性和群落结构。王亚麟等[8]的研究表明，

与单施化肥相比，长期施用有机肥的烤烟玉米轮作土

壤中可培养微生物数量增多，种群多样性增加。刘金

光等[9]的研究表明，持续施用有机肥可改善花生根际

微生态环境，增加有益真菌数量，抑制土传病害的发

生。由于不同有机物料的性质差异，其施入田间对土

壤微生物的影响也不尽相同。研究表明，有机质是影

响土壤微生物动态变化的主要因素[10]，而土壤真菌群

落结构功能的变化主要取决于有机物输入的类型[11]。

为了更好地了解不同有机物料与化肥配施对土壤真

菌群落结构和功能的影响，实现有机物料的合理利

用，本研究选用 4 种相对研究较少的有机物料(羊粪、

木薯渣、木本泥炭、味精废浆料)开展试验，旨在探

究有机物料与化肥配施条件下，玉米地土壤真菌群落

的变化及其与环境因子的相关关系，揭示有机物料对

土壤微生态的调控机制，为维持土壤健康、实现有机

物料的资源化利用提供科学依据。 

1  材料与方法 

1.1  试验地概况 

试验于 2022 年夏玉米生长季在临沂研发中心试

验基地进行。该试验地位于山东省临沂市河东区

(35°08′N，118°40′E)，属于温带季风气候，年平均气

温 15.0 ℃，年平均降水量 799.9 mm，年均日照时数

2 220.7 h，年平均风速 3.3 m/s，无霜期 200 d 左右。

试验地土壤质地为砂壤土，土壤类型为棕壤，土层瘠

薄，耕作层(0 ~ 20 cm)土壤基本性状为：pH 8.27，有

机质 15.37 g/kg，全氮 0.83 g/kg，全磷 0.63 g/kg，全

钾 15.12 g/kg，碱解氮 88.14 mg/kg，有效磷 9.40 mg/kg

和速效钾 128.97 mg/kg。 

1.2  试验设计 

分别以羊粪、木薯渣、木本泥炭、味精废浆料为

主要原料发酵腐熟，不同有机物料主要养分含量及性

质见表 1。采用单因素随机区组试验设计，以单施化

肥为对照(CK)，设置有机物料配施化肥处理：羊粪+

化肥(A)、木薯渣+化肥(P)、木本泥炭+化肥(M)、味

精废浆料+化肥(I)。每个处理 3 次重复，小区面积 2 m × 

10 m。包含有机物料处理有机物料用量为 3 000 kg/hm2，

各处理所施化肥为无机复合肥 (28-6-6)，用量为

525 kg/hm2，其中含 N 9.8kg、P2O5 2.1 kg、K2O 2.1 kg。

试验地前茬作物为冬小麦，冬小麦收获后，在玉米播

种时将有机物料和化肥作为基肥一次性施入农田，后

期不追肥，试验地作物生长依靠自然降水，其他农事

操作均参照当地玉米种植管理。 

1.3  土壤样品采集 

于 2022 年 9 月下旬玉米收获前，用直径 5 cm 的

土钻在各小区按“S”形布点采集玉米行间表层(0 ~ 20 

cm)土壤样品。每小区随机选 5 个样点取 1 个混合样，

共采集 15 份土样。用冰盒保存土样并带回实验室过

2 mm 网筛，除去根系、石块等杂物后分为两份，一

份储存在 –80 ℃ 冰箱用于土壤真菌群落分析，另一

份自然风干后用于测定土壤的理化指标。 

表 1  有机物料养分含量及性质 
有机物料 有机质(g/kg) 全氮(g/kg) 全磷(g/kg) 全钾(g/kg) pH 

羊粪 353.7 19.7 14.0 20.7 9.13 

木薯渣 252.2 15.1 24.4 5.4 7.42 

木本泥炭 554.0 6.9 1.9 0.4 4.71 

味精废浆料 350.0 69.6 7.0 62 5.95 
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1.4  测定项目与方法 

1.4.1  土壤理化性质测定    土壤化学性质的测定

参照《土壤农化分析》[12]。其中，有机质采用重铬

酸钾容量法测定，碱解氮采用碱解扩散法测定，有效

磷采用碳酸氢钠浸提–钼锑抗比色法测定，速效钾采

用乙酸铵浸提–火焰光度计法测定；在 2.5∶1(V∶m)

水土比下采用复合电极测定土壤 pH；在 5∶1(V∶m)

水土比下采用电导率仪测定土壤电导率(EC)。 

1.4.2  DNA 提取与 PCR 扩增    根据 E.Z.N.A.® 

soilDNAkit (OmegaBio-tek, Norcross, GA, U.S.)说明

书进行微生物群落总基因组 DNA 抽提，使用 1% 的

琼脂糖凝胶电泳检测抽提的基因组 DNA 质量，使用

NanoDrop 2000(美国 ThermoScientific 公司 )测定

DNA 浓度和纯度。利用 Illumina 公司的 MiseqPE300

平台进行测序(上海美吉生物医药科技有限公司)，分

析微生物群落结构。每个样本 3 个重复。 

1.4.3  高通量测序与生物信息学分析     使用

Fastp0.19.6 软件对双端原始测序序列进行质控，使用

FLASH1.2.11 软件进行拼接，基于默认参数使用

QIIME2 流程中的 DADA2 插件对质控拼接之后的优

化序列进行降噪处理。DADA2 降噪处理之后的序列

通常被称为 ASVs(即扩增子序列变体)。采用 Mothur

软件计算 Alpha 多样性指标 ACE、Shannon、Simpson

指数，并采用 Wilxocon 秩和检验进行 Alpha 多样性

的组间差异分析；用 LEfSe 分析(LDA>2，P<0.05)

确定不同组间从门到属水平丰度显著差异的真菌类

群。利用 FUNGuild进行土壤真菌群落功能预测分析。 

1.5  数据处理与分析 

用 Excel 2016 对数据进行初步整理与分析，用

DPS7.05 软件进行单因素方差分析并用 Duncan 法检

验数据之间的差异显著性，不同小写字母表示在

P<0.05 水平具有显著性差异。冗余分析(RDA)通过

Canoco 5.0 进行限制性排序，分析环境因子与种群分

类之间的关系。真菌门、属水平组成分布图采用

Origin 2021 软件绘制。 

2  结果与分析 

2.1  不同处理对土壤真菌群落 Alpha 多样性指数

的影响 

不同处理土壤真菌群落的 Alpha 多样性指数如

表 2 所示，土壤真菌群落 ACE 指数表现为：P>M> 

A>I>CK，相比 CK 处理，P 处理的 ACE 指数提高了

15.16%，差异达到显著水平(P<0.05)。土壤真菌群落

Shannon 指数则表现为：CK>I>M>P>A，相比 CK 处

理，有机物料配施化肥处理的 Shannon 指数均有所降

低，但差异并不显著(P>0.05)。而相比 CK 处理，A、

P、M处理的 Simpson指数有所降低，I处理的 Simpson

指数有所升高，但差异均未达到显著水平(P>0.05)。 

表 2  不同处理下土壤真菌群落的 Alpha 多样性指数 

处理 ACE 指数 Shannon 指数 Simpson 指数 

CK 558.67 ± 43.82 b 4.77 ± 0.29 a 0.033 ± 0.025 a

A 580.00 ± 26.96 b 4.44 ± 0.18 a 0.044 ± 0.027 a

P 643.33 ± 25.11 a 4.53 ± 0.08 a 0.038 ± 0.008 a

M 604.00 ± 21.93 ab 4.54 ± 0.14 a 0.040 ± 0.009 a

I 566.00 ± 20.66 b 4.60 ± 0.19 a 0.027 ± 0.005 a

注：表中同列不同小写字母表示处理间差异显著(P<0.05)。 

 
2.2  不同处理对土壤真菌群落组成和群落结构的

影响 

不同处理土壤真菌门水平群落组成和分布如图

1 所示。可以看出，各处理下土壤真菌在门水平的菌

群主要有：子囊菌门 (Ascomycota)、未分类真菌

(unclassified_k__Fungi)、担子菌门(Basidiomycota)、

被孢菌门 (Mortierellomycota)、罗茨菌门 (Rozello-

mycota)、油壶菌门(Olpidiomycota)、壶菌门(Chytridio-

mycota)，其中优势菌群(>1%)主要有子囊菌门、担子

菌门和被孢菌门，这 3 类菌群在 5 个处理中所占比例

分别为 97.26%、98.30%、99.02%、98.26% 和 98.54%。

不同处理下相对丰度 高的菌群均为子囊菌门，占总

丰度的 52.69% ~ 66.74%。与 CK 处理相比，I、P、

M 处理的子囊菌门的相对丰度均增加，担子菌门的

相对丰度菌均降低；而 A 处理子囊菌门的相对丰度

有所降低，担子菌门的相对丰度却有所增加。A、P、

M、I 处理被孢菌门的相对丰度菌均低于 CK。 

不同处理土壤真菌属水平群落组成和分布如图

2 所示。各处理中的优势菌属(相对丰度>1%)有毛壳

菌属(Chaetomium)、被孢霉属(Mortierella)、赤霉菌属

(Gibberella)、枝孢菌属(Schizothecium)、青霉属

(Penicillium)、木霉属(Trichoderma)、葡萄穗霉属

(Stachybotrys)、新赤壳属(Neocosmospora)、镰孢菌属

(Fusarium)。CK 处理中赤霉菌属相对丰度高于 A、P、

I 处理，显著高于 M 处理；镰孢菌属相对丰度高于 A、

P、M 处理，显著高于 I 处理。A 处理中 Striaticonidium

相对丰度高于 I、P 处理，显著高于 CK 和 M 处理。

P 处理中枝孢菌属的相对丰度高于 CK、I、M 处理，

显著高于 A 处理，葡萄穗霉属的相对丰度高于其他

处理。M 处理中木霉属和蓝状菌属(Talaromyces)的相

对丰度高于其他处理。I 处理中毛壳菌属的相对丰度

高于 A、P、M 处理，显著高于 CK 处理，青霉属的 



第 1 期 杨凯等：不同有机物料与化肥配施对土壤真菌群落结构和生态功能的影响 225 

 

http://soils.issas.ac.cn 

 

图 1  不同处理下土壤真菌群落门水平的相对丰度 

 

图 2  不同处理下土壤真菌群落属水平的相对丰度 
 

相对丰度高于其他处理。相比 CK 处理，4 个有机物

料配施化肥处理显著降低了赤霉菌属的比例。 

2.3  不同处理下土壤真菌群落与环境因子的关系 

为探究土壤真菌群落组成和功能类群与土壤理

化因子的关系，采用冗余分析(RDA)对环境因子、不

同处理样品、真菌群落组成和功能类群之间的关系进

行了限制性排序(图 3)，环境因子对土壤真菌群落变化

的解释率为 52.27%，第一排序轴(RDA1)的解释率为

40.93%，第二排序轴(RDA2)的解释率为 11.33%，表

明环境因子可以一定程度上解释土壤真菌群落的差

异。A 处理的群落组成与 pH 呈正相关关系，与有机

质、速效钾含量呈负相关关系；P 处理的群落组成与

有机质、碱解氮、有效磷、速效钾含量呈正相关关系，

与 pH 呈负相关关系；M 处理的群落组成与土壤有效

磷含量呈正相关关系；I 处理的群落组成与有机质、

速效钾含量呈正相关关系，与 pH 呈负相关关系；而

CK 处理的群落组成与 pH 呈正相关关系，与其他环境

因子均呈负相关关系。在土壤环境因子与真菌功能类

群的相互关系中，子囊菌门、罗茨菌门相对丰度与土

壤有机质、碱解氮、有效磷、速效钾含量及电导率呈

正相关关系，担子菌门、被孢菌门、壶菌门、油壶菌

门相对丰度与土壤 pH 呈正相关关系。此外，环境因子

还与一些未分类菌门之间存在正、负相关性。所有环境

因子中，pH 对土壤真菌群落的影响达到了显著性水平。 
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(SOC：有机质；AN：碱解氮；AP：有效磷；AK：速效钾；EC：

电导率；Ascomycota：子囊菌门；unclassified_k__Fungi：未分类

真菌；Basidiomycota：担子菌门；Mortierellomycota：被孢菌门；

Rozellomycota：罗茨菌门；Olpidiomycota：油壶菌门；

Chytridiomycota：壶菌门) 

图 3  土壤真菌群落与土壤环境因子的 RDA 分析 
 

2.4  不同处理对真菌生态功能分类的影响 

不 同 处 理 下 真 菌 群 落 的 营 养 型 和 功 能 群

FUNGuild 鉴定结果如表 3 所示。分析表明，各处理

中被鉴定出属于共生营养型、腐生营养型、病理营养

型 3 大功能分类的 ASVs 占总量的百分比分别为

47.84%(CK)、50.64%(A)、59.83%(P)、55.39%(M)、

53.9%(I)，其余为 FUNGuild 目前不可鉴定的真菌功

能群。从营养类型看，各个处理的土壤真菌以腐生营

养型为主；相比 CK 处理，A、P、M、I 处理的共生

营养型真菌数量均有提高，但差异未达到显著性水

平，其中 A、P 处理中外生菌根真菌的数量分别提高

了 350%、400%(P<0.05)，I 处理的内生真菌数量提

高了 230%(P<0.05)，其他处理则无显著变化。与 CK

处理相比，A、P、M 和 I 处理均可提高腐生营养型

真菌的数量，P、M 处理达到显著性水平，其中 P 处

理的粪腐生真菌数量提高了 90.6%(P<0.05)，M 处理

的木质腐生真菌和未定义腐生真菌数量分别提高了

77.8%(P<0.05)、35.2%(P<0.05)；4 个有机物料配施

化肥处理的凋落物腐生真菌数量则显著低于 CK 处

理。此外，与 CK 处理相比，4 个有机物料配施化肥

处理的病理营养型真菌数量均无显著变化，仅 A 处

理的动物病原菌数量有显著增加(增加了 122%)、线

虫寄生真菌数量显著降低(降低了 33.3%)。 

表 3  不同有机物料处理下主要真菌群落功能分组与相对丰度(%) 

营养方式 功能分组 CK A P M I 

丛植菌根真菌 0.53 ± 0.23 a 0.57 ± 0.08 a 0.59 ± 0.24 a 0.53 ± 0.10 a 0.34 ± 0.24 a 

外生菌根真菌 0.02 ± 0.01 b 0.09 ± 0.03 a 0.10 ± 0.06 a 0.03 ± 0.01 b 0.05 ± 0.03 ab

内生真菌 0.10 ± 0.02 b 0.10 ± 0.02 b 0.12 ± 0.04 b 0.19 ± 0.02 b 0.33 ± 0.13 a 

共生营养型 

小计 0.66 ± 0.25 a 0.77 ± 0.09 a 0.81 ± 0.26 a 0.75 ± 0.12 a 0.73 ± 0.19 a 

粪腐生真菌 5.13 ± 0.50 b 3.86 ± 1.62 b 9.78 ± 4.47 a 6.24 ± 2.09 ab 7.25 ± 4.52 ab

凋落物腐生真菌 0.12 ± 0.03 a 0.04 ± 0.01 bc 0.05 ± 0.02 bc 0.07 ± 0.02 b 0.02 ± 0.01 c 

木质腐生真菌 0.09 ± 0.01 bc 0.08 ± 0.03 bc 0.12 ± 0.03 ab 0.16 ± 0.02 a 0.07 ± 0.00 c 

未定义腐生真菌 26.39 ± 2.83 b 30.41 ± 1.91 ab 32.75 ± 4.63 ab 35.68 ± 4.87 a 31.65 ± 2.28 ab

腐生营养型 

小计 31.74 ± 2.98 b 34.39 ± 3.49 ab 42.70 ± 6.05 a 42.15 ± 6.14 a 39.00 ± 6.47 ab

植物病原菌 13.05 ± 1.24 a 12.09 ± 1.58 a 14.01 ± 3.58 a 11.11 ± 2.87 a 12.33 ± 2.04 a

动物病原菌 0.86 ± 0.13 b 1.91 ± 0.18 a 0.92 ± 0.81 b 0.36 ± 0.26 b 0.95 ± 0.19 b 

动物寄生真菌 1.37 ± 0.80 a 1.37 ± 0.31 a 1.21 ± 0.23 a 0.84 ± 0.18 a 0.67 ± 0.25 a 

线虫寄生真菌 0.18 ± 0.06 ab 0.12 ± 0.03 b 0.18 ± 0.02 ab 0.18 ± 0.03 ab 0.24 ± 0.04 a 

病理营养型 

小计 15.47 ± 1.15 a 15.49 ± 1.64 a 16.32 ± 3.65 a 12.49 ± 3.09 a 14.20 ± 2.3 2 a

注：表中同行不同小写字母表示处理间差异显著(P<0.05)。 

 

3  讨论 

3.1  不同处理对土壤真菌群落结构的影响 

丰富的土壤微生物群落有利于维持土壤微生态

平衡。本研究中，有机物料与化肥配施处理的土壤真

菌丰富度指数(ACE)大于单施化肥处理，而多样性指

数(Shannon)则表现为单施化肥处理大于有机物料配

施化肥处理，这与王小玲等[13]的研究结果一致，可 

能是因为有机物料的施用刺激了某些特定微生物的大

量繁殖，而抑制了其他微生物的生长，导致土壤真菌

多样性指数降低。然而也有研究发现，长期有机肥配

施化肥会增加土壤真菌群落的多样性指数[14]。本研究

中，施用羊粪处理的多样性指数 低，可能是羊粪中

动物病原菌数量较多，从而抑制了其他真菌的生长；

木薯渣处理中大量的纤维素、木质素促使较多的腐生

营养型真菌生长，从而导致该处理丰富度指数 高。 
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本研究还发现，不同有机物料配施化肥对土壤真

菌群落结构的影响程度不同，与已报道的研究结果相

一致[14]。子囊菌门为本研究中相对丰度 高的优势

菌门，具有降解木质素、纤维素、果胶等有机物的能

力。施用味精废浆料处理的子囊菌门数量高于其他处

理，这可能与其本身氮含量较高有关。有研究表明，

一定量的氮添加会使土壤子囊菌门相对丰度升高，而

过高水平的氮添加则会降低其相对丰度[15]。担子菌

在降解木质素和纤维素方面也发挥着重要作用[16]。

本研究中单施化肥处理担子菌门的相对丰度与羊粪

配施化肥处理相当，而高于其他处理，可能是担子菌

在厌氧环境中参与木质素及纤维素分解的结果[17]。

在真菌属水平上，毛壳菌属的相对丰度 高，且施用

有机物料后其相对丰度明显升高。有研究发现[18]，

毛壳属真菌可以产生大量的纤维素酶，参与降解纤维

素、木质素等大分子难降解有机物，能够与土壤中某

些微生物产生拮抗作用，是一种防治植物病害的有益

腐生营养型真菌[19]。本研究中，施用味精废浆料处

理的毛壳属真菌相对丰度显著高于其他处理，可能是

因为味精废浆料中丰富的氨基酸含量为腐生真菌提

供了大量氮源，能够更好地促进毛壳属真菌的生长，

这与刘丽等[20]的研究结果类似。同时也有研究表明，

总氮是影响土壤真菌群落的主要驱动因子[21]。有机

物料与化肥配施可以降低土壤病原真菌数量，本研究

中有机物料的施用明显降低了赤霉菌属相对丰度。赤

霉菌属在农业生产中大多属于有害的植物病原菌，会

引发植物病害，例如小麦赤霉病、玉米穗腐病、水稻

恶苗病、马铃薯块茎干腐病等[22]。另外，本研究中，

施用有机物料后青霉属真菌和木霉属真菌的相对丰

度都有一定程度的上升，而镰孢菌属真菌的相对丰度

有所下降。木霉菌是一种重要的生防菌，可用于防治作

物病害[23]，青霉菌则能分解纤维素、半纤维素、果胶、

木质素、淀粉等多种有机物质[24]，镰孢菌属是导致玉米

枯苗病[25]和小麦根腐病[26]的重要致病菌。 

3.2  不同处理下土壤真菌群落与环境因子的关系 

不同施肥方式对土壤理化性质有较大影响，长期

施用有机肥，尤其是有机无机肥配施会提高土壤有机

质和氮含量、改善土壤理化性质。本研究冗余分析结

果表明，不同施肥处理下土壤真菌群落与 pH 存在显

著相关关系(P<0.05)。真菌适宜生长在 pH<5 的土壤

环境中，弱碱性的环境并不利于真菌的生长[27]。虽

然各处理间 pH 变幅较小(8.18 ~ 8.47)，但其已成为

影响土壤真菌群落组成的主要环境因子，这与聂三

安等 [28]的研究结果相反，原因可能是所施用的有机

物料本身 pH 差异较大且施用量较大，使得 pH 在短

期内对土壤真菌群落组成产生了较大影响。其次，有

机质和电导率也是影响土壤真菌群落组成的重要因

子，较高的电导率意味着较多的阳离子和阴离子数量，

而这很可能使得真菌从中受益[29]，而较高的有机质可

提供足够的碳源供土壤微生物生长繁殖。此外，碱解

氮和有效磷也是影响土壤真菌群落组成的重要因子，

但短期内对土壤真菌群落影响较小。本研究中，RDA1

和 RDA2 解释了土壤真菌群落变异的 52.27%，这说明

肥料类别在短期内只是土壤真菌群落的主要影响因素

之一，对于其他重要影响因素应进一步全面分析。 

3.3  不同处理对土壤真菌生态功能分类的影响 

不同有机物料配施化肥会改变土壤真菌群落的

生态功能。本研究表明，不同有机物料配施化肥可以

使土壤中共生营养型真菌和腐生营养型真菌所占比

例提高，这有利于土壤土传病害的降低[30]。有机物

料的施用使得土壤中共生营养型真菌的丰度增加，与

单施化肥相比，羊粪和木薯渣处理的增加达到显著水

平，说明施用有机物料有利于土壤共生营养型真菌的

生长，在各种共生营养型真菌中又以外生菌根真菌相

对丰度的增加为主。刘圆圆等[31]的研究表明，共生

营养型真菌有利于作物吸收养分，促进作物生长，提

高作物产量。木薯渣和木本泥炭处理中腐生营养型真

菌的比例高于其他处理，且显著高于单施化肥处理，

这是因为木薯渣含有大量的木质素和纤维素，而木本

泥炭是由木本植物残体在厌氧环境中形成的一种较

稳定的有机物，其富含纤维素，对土壤中与有机质

降解过程相关的真菌有更加明显的影响[32]，土壤腐

生营养型真菌数量的增加有利于土壤有机碳的降

解 [30]，从而提高土壤养分含量。施用羊粪和木薯渣

在增加土壤有益真菌数量的同时，也导致土壤病理营

养型真菌的增加，且主要是动物病原菌和植物病原

菌，但与单施化肥相比影响并不显著。在土壤腐生营

养型真菌中有大多数属于未定义腐生真菌，可见土壤

真菌生态功能具有一定复杂性，有待进一步研究。 

4  结论 

1)不同有机物料与化肥配施对玉米地土壤真菌

群落的影响不同，有机物料的施用提高了土壤真菌群

落的丰富度而降低了多样性。施用木薯渣、木本泥炭

和味精废浆料提高了土壤子囊菌门的相对丰度而降

低了担子菌门的相对丰度，施用羊粪则降低了土壤子

囊菌门的相对丰度而提高了担子菌门的相对丰度。 

2)土壤真菌群落受有机质、碱解氮、有效磷、速效
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钾、pH、电导率等环境因子的综合影响，其中，pH 是

土壤真菌群落的主要影响因子。此外，土壤真菌群落结

构在短期内也受除肥料类别之外其他因素的重要影响。 

3)不同有机物料与化肥配施均会提高土壤共生营

养型和腐生营养型真菌的比例，但对土壤健康的影响不

尽相同。其中，木本泥炭和味精废浆料与化肥配施后土

壤中病理营养型真菌比例有所下降，这有利于维持土壤

健康，降低玉米地土壤土传病害风险，而施用羊粪和木

薯渣会增加动物病原菌和植物病原菌的数量。 
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