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长期秸秆还田对土壤丛枝菌根真菌及其生态网络的影响* 

施启欢1，2，张艳杰1 †，周桂香2，张佳宝2，张丛志2，鲁顺保1，贾春花2，

刘明凤2 
（1. 江西师范大学生命科学学院，南昌 330022；2. 中国科学院封丘农业生态试验站（中国科学院南京土壤研究所），南京 211135） 

摘  要：丛枝菌根真菌在土壤微生物生态网络中发挥着至关重要的作用，与 80%左右的植物可形成共生结构，是可持续土

壤管理的关键组成部分。为揭示华北平原潮土区丛枝菌根真菌群落及其生态网络对秸秆还田的响应机制，选择长期小麦–玉

米轮作下不同秸秆还田处理的试验地，应用高通量测序和生态网络等方法，阐明不同秸秆还田方式及施肥处理下土壤丛枝菌

根真菌群落组成、网络互作关系及其与土壤养分的关系。试验共设置 5 个处理，具体为：T1，秸秆移除+PK 肥；T2，秸秆

覆盖+PK 肥；T3，秸秆移除+NPK 肥；T4，秸秆覆盖+NPK 肥；T5，秸秆掩埋+NPK 肥。结果表明：（1）秸秆还田配施 NPK

肥处理降低土壤 pH，显著提高了土壤有机质、全氮、铵态氮、速效钾和有效磷的含量（P < 0.05）。秸秆掩埋配施氮肥有利

于增加土壤养分含量。（2）不同秸秆还田方式和氮肥施用量处理显著影响了丛枝菌根真菌群落组成，而群落 alpha 多样性无

显著差异，球囊霉属和类球囊霉属是潮土丛枝菌根真菌群落的主要优势属。（3）共现网络分析得到 7 个生态网络模块，其中

模块Ⅵ中物种丰度与土壤养分指标（包括有机质、硝态氮、有效磷、速效钾和全氮）和乙酰氨基葡萄糖苷酶呈显著正相关（P 

< 0.05），与 pH 呈显著负相关（P < 0.05）。因此不同秸秆还田方式可以通过改善土壤理化性质、调节土壤微生物群落结构和

多样性及调节丛枝菌根真菌网络互作关联等方式调控土壤肥力。研究结果对加强土壤健康管理和可持续农业发展具有重要意

义。 

关键词：秸秆还田；丛枝菌根真菌；土壤肥力；网络分析 
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Abstract: 【Objective】Arbuscular mycorrhizal fungi (AMF) play a crucial role in soil microbial ecological networks and can 

form symbiotic structures with about 80% of plants, making them a key component of sustainable soil management. 【Methods】

In order to reveal the response mechanism of soil AMF and their ecological network to straw return in the fluvo-aquic soil area of 

North China Plain, experimental plots with different straw return treatments were chosen under long-term wheat-maize rotation, 

and high-throughput sequencing and ecological network analyses were applied to elucidate the composition of soil mycorrhizal 

practices and fertilization treatments. The experiment was set up with five treatments and three replications, including T1: straw 

removal + PK fertilizer; T2: straw mulching + PK fertilizer; T3: straw removal + NPK fertilizer; T4: straw mulching + NPK 

fertilizer; and T5: straw burying + NPK fertilizer.【Results】The results showed that: (1) Straw incorporation with NPK fertilizer 

significantly decreased soil pH and increased the content of soil organic matter, total nitrogen, ammonium nitrogen, available 

potassium, and available phosphorus (P < 0.05). This suggests that the combination of straw and NPK fertilizer is effective in 

enhancing soil fertility. (2) Different treatments of straw burial and nitrogen fertilizer application significantly affected the 

community composition of AMF, however, there was no significant difference in the alpha diversity of the communities. 

Nevertheless, Glomus and Paraglomus were t he main dominant genera of t he AMF community i n t he fluvo-aquic soil, 

highlighting their important role in these ecosystems. (3) Co-occurrence network analysis revealed seven distinct ecological 

network modules. Notably, the species abundance in module Ⅵ showed a significant positive correlation with several soil 

nutrient indices, including organic matter, nitrate nitrogen, available phosphorus, available potassium, and total nitrogen (P < 

0.05). This module also exhibited a significant positive correlation with N-acetylglucosaminidase activity, an enzyme involved in 

nitrogen cycling (P<0.05). Conversely, the species abundance in module Ⅵ was significantly negatively correlated with soil pH 

(P<0.05).【C onclusion】Different straw returning methods can effectively regulate soil fertility by improving soil physicochemical 

properties, modulating the structure and diversity of soil microbial communities, and adjusting AMF network interactions. By 

understanding the complex interactions between AMF communities and soil management practices, we can develop more 

effective strategies for maintaining soil health and productivity. This research provides valuable insights into the mechanisms by 

which straw returning and fertilization t reatments i nfluence AMF communities and t heir ecological networks, offering a 

foundation for future studies and practical applications in sustainable agriculture. 

Key words: Straw return; Arbuscular mycorrhizal fungi; Soil fertility; Network analysis 

秸秆作为一种农业废弃物，对减少化肥使用、

促进土壤固碳、保持土壤肥力、减少环境污染发挥

着关键作用，秸秆还田因其多方面效益而受到广泛

的应用[1]。秸秆还田通过改善土壤结构和肥力来增

强土壤健康，有助于提高土壤有机质含量，从而改

善土壤结构、持水能力和养分利用率[2]。秸秆还田

还会影响土壤中微生物群落，对土壤养分循环和土

壤健康起着至关重要的作用[3-4]。然而，秸秆还田率

和氮肥的使用需要平衡，以维持土壤生态系统的平

衡，并且秸秆还田效益受还田方式、作物类型、环

境等多种因素影响[4]。因此，研究秸秆还田对土壤

养分和微生物群落的影响在农业生产中至关重要。

        丛枝菌根真菌（AMF）是一种普遍存在的土壤

真菌，可与 80%以上的陆生植物形成共生关系，可

协助宿主植物获取养分（如大量营养元素磷（P）和

氮（N）），并从植物中获取碳水化合物和脂类作为

回报[5]。AMF 菌丝分泌的蛋白质和糖类物质能够凝

聚土壤颗粒，增加土壤通气性和透水性，同时其分

泌的有机酸能够溶解难溶性矿物质，提高土壤养分

有效性[6]。并且 AMF 作为养分交换的通道，能够促

进地上和地下部分进行养分交流，在土壤生态系统

养分循环中起重要调节作用[7]。AMF 对土壤肥力、

植物生产力和生态系统稳定性的贡献，以及与其他

土壤微生物的相互作用，使其成为可持续土壤管理

的关键组成部分[8]。因此，深入研究 AMF 群落结构

变化及其影响因素，对于指导农业生产实践具有重

要参考价值。 

秸秆还田对 AMF 有重要的影响，而 AMF 在秸

秆还田过程中亦扮演着关键角色。有研究表明，秸

秆还田增加了土壤有机质的含量，为 AMF 提供了更

多的营养来源[9]，同时改善了土壤的物理结构[10]，
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促进其生长和繁殖。AMF 对于秸秆还田的响应还体

现在群落组成和丰度的变化上，不同的秸秆还田方

式显著影响 AMF 的多样性和群落结构，尤其是球囊

霉属（Glomus）和类球囊霉属（Paraglomus）[11]。

丛枝菌根真菌在秸秆还田过程中发挥着多方面的重

要作用，AMF 通过其菌丝网络扩展根系的吸收范

围，尤其是对磷的吸收有显著的促进作用，这对于

秸秆还田后土壤中磷的有效利用尤为重要[12]。AMF

在土壤生态网络中的作用复杂，涉及与其他微生物

和植物的多重相互作用，需要进一步研究这些相互

作用如何影响 AMF 的生态功能和土壤健康[13]。尽

管已有研究表明秸秆还田对 AMF 群落有显著影响，

但长期秸秆还田对 AMF 群落结构和功能的持续影

响仍需进一步研究。 

基于以上研究背景与现状，本研究针对华北

平原潮土，依托中国科学院封丘农业生态试验平

台，采用 18S rRNA 高通量测序技术分析不同秸秆

还田方式及施肥处理对土壤养分、AMF 群落结构

和组成特征、AMF 群落互作关系的影响，应用网

络分析构建土壤丛枝菌根真菌群落间的分子生态

网络和生态模块，建立养分与网络模块之间的关

联，探索华北地区土壤生态系统中 AMF 群落结构

与土壤养分之间的关联机制，以期为优化农业生

产实践、提高土壤肥力、促进秸秆资源化利用提

供科学依据。  

1  材料与方法 

1.1  试验设计 

试验于 2011 年中国科学院封丘农业生态试验

站内开展（35º01′N，114º32′E）。试验地气候类型为

半 干 旱 半 湿 润 的 暖 温 带 季 风 气 候 ， 年 平 均 气 温

13.9 ℃，年平均降水量 615 mm，土壤类型为黄河冲

积物潮土，种植模式为夏玉米–冬小麦轮作。试验共

设置 5 个处理，3 次重复，具体为 T1：秸秆移除+PK

肥；T2：秸秆覆盖+PK 肥；T3：秸秆移除+NPK 肥；

T4：秸秆覆盖+NPK 肥；T5：秸秆掩埋+NPK 肥；

试验中施用的肥料包括氮肥（210 kg·hm–2），磷肥

（P2O5 157 kg·hm–2）、钾肥（K2O 105 kg·hm–2）。试验

初耕层土壤的基本肥力指标、秸秆还田的具体方法

及各小区具体布置情况详见文献[14]。 

1.2  样品采集与分析 

2022 年 6 月小麦成熟收获后，各小区使用直径

5 cm 的土钻按五点法采集 0～20 cm 耕层土壤，装

入自封袋，冰袋保鲜运回实验室。室内去除其中的

植物残体、石头等杂质后，过 2 mm 筛，一份–80 ℃

保存用于 DNA 提取，另一份风干测定养分指标。土

壤养分指标按照《土壤农业化学分析》进行测定[15]。

土壤 pH 使用 pH 计测定；土壤有机碳（SOC）采用

重铬酸钾氧化—外加热法测定；全氮（TN）、全磷

（TP）和全钾（TK）分别采用凯氏定氮法、硫酸–

高氯酸消煮—钼锑抗比色法和氢氧化钠熔融—火焰

光度法测定；有效磷（AP）采用碳酸氢钠浸提—钼

锑抗比色法；速效钾（AK）采用乙酸铵提取—火焰

光度计法；乙酰氨基葡萄糖苷酶活性（NAG）采用

多孔板荧光分析法。 

1.3  序列分析 

使用 Fast DNA Spin Kit for Soil 试剂盒（MP 

Bio，USA）提取土壤 DNA；提取的 DNA 样品利

用  1% 琼 脂 糖 凝 胶 电 泳 进 行 检 测 抽 提 的 基 因 组

DNA；PCR 采用 Trans GenAP221-02（Trans Start Fast 

Pfu DNA Polymerase）；扩增片段为功能基因 AMF 

区 ， 片 段 大 小  300bp （ 带 有  barcode ）； 选 用 

AMV4.5NF（5′-AAGCTCGTAGTTGAATTTCG-3′）

和  AMDGR （ 5′-CCCAACTATCCCTATTAATCAT- 

3′）为 AMF 18S 特异性引物；于 Illumina MiSeq

平台进行文库制备和高通量测序；将同一样品的 

PCR 产物合后用  2%琼脂糖凝胶电泳检测，使用 

Axy Prep DNA 凝胶回收试剂盒切胶回收 PCR 产

物 ； 运 用  QIIME2 （ Quantitative Insights into 

Microbial Ecology）软件包，以 NCBI nt 数据库为参

考，使用 RDP classifier 方法对 ASVs 进行物种注释，

分别在门、纲、目、科、属和种分类水平上统计不

同处理下 AMF 的群落组成及其物种丰度等。 

1.4  数据处理 

实验数据用 Excel 2019 整理，SPSS 26.0 对处理

进 行 单 因 素 方 差 分 析 ， 并 采 用 单 因 素 （ one-way 

ANOVA）与邓肯检验（Duncan test）进行处理间显

著性检验（P< 0.05）；Chao1 指数、ACE 指数、Simpson

指数和 Shannon 指数采用 R4.2.2 的“microeco”包

计算，用于表征土壤丛枝菌根真菌群落 Alpha 多样

性；使用 R 4.2.2 绘制土壤丛枝菌根真菌扩增子序列
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变体（Amplicon Sequence Variants，ASVs 韦恩图；

通过 PCoA 分析可视化 Beta 多样性。随机森林模型

分析在“randomForest”包中进行；AMF 群落与土

壤理化性状间的相关关系采用  Mantel 检验，在

“linkET”包中进行；使用“psych”包进行相关性矩

阵分析，选择 Spearman 相关性系数 r > |0.6|且显著

性 P<0.01 的 数 据 构 建 网 络 ， 导 入 Gephi 使 用

Fruchterman Reingold 算 法 布 局 ， 得 到 网 络 模 块

ASVs 数据；使用“ggClusterNet”包进行网络模块

可视化；用 GraphPad Prism 9.5 软件绘制模块与土

壤养分关系相关性热图。 

2  结  果 

2.1  长期不同秸秆还田方式对土壤理化性质的影响 

不同秸秆还田方式下的土壤理化性质存在显著

差异（P < 0.05，图 1）。T5 处理（13.58 g·kg−1）和

T4 处理（13.53 g·kg–1）的 SOM 含量显著高于 T3 

处理（12.20 g·kg–1）（P<0.05）。不同秸秆还田方式

下土壤全氮、硝态氮和速效钾含量有显著差异（P < 

0.05，图 1），且变化趋势相同（T5≈T4>T3≈T2>T1）。

相 较 于 T1 处 理 （ 8.54 mg·kg–1 ） 和 T2 处 理

（9.46 mg·kg–1），T4 处理（29.76 mg·kg–1）和 T5 处

理（35.72 mg·kg–1）的 AP 有显著提升（P < 0.05）。

不同秸秆还田处理下土壤呈微碱性（pH = 7.73～

8.03）。 

2.2  长期不同秸秆还田方式对土壤丛枝菌根真菌

多样性的影响 

所有土壤样品中，土壤 AMF 的 Alpha 多样性在

不同处理间有波动，但在不同秸秆还田方式和不同

施肥处理之间，土壤 AMF 的群落丰富度和物种丰富

度无显著差异（表 1）（P > 0.05），即不同秸秆还田

方式和施肥处理对土壤 AMF 群落多样性无明显影

响。不同处理共得到 2 053 个 ASVs（图 2b）。不同

处理间共有 ASVs 数目为 64 个，不同处理间独有

ASVs 数目分别为 245、119、149、204、131 个。 

 

注：图中不同小写字母表示不同处理的差异显著（P< 0.05）。Note：Different letters in the Fig. indicate significant differences in 

different treatments at 0.05 level. 

 
图 1  秸秆还田方式对土壤理化性质的影响 

Fig. 1  Effects of straw returning treatments on soil properties 
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表 1  不同处理下土壤丛枝菌根真菌群落 Alpha 多样性 

Table 1  Soil alpha-diversity of arbuscular mycorrhizal fungi community under different treatments 

处理 Treatment Chao1 指数 Chao1 index ACE 指数 ACE index Simpson 指数 Simpson index 
Shannon 指数 

Shannon index 

T1 235.98±34.55a 234.40±32.15a 0.94±0.03a 3.69±0.34a 

T2 170.67±17.04b 170.79±17.15b 0.88±0.05a 3.27±0.27a 

T3 209.68±24.29ab 209.93±24.82ab 0.91±0.06a 3.42±0.49a 

T4 202.48±6.92ab 202.52±6.54ab 0.95±0.01a 3.79±0.06a 

T5 185.49±30.94b 185.34±31.66b 0.90±0.08a 3.35±0.57a 

注：表中数据为均值（n=3），同一列数据后不同小写字母表示差异达 5%显著水平。Note：Data shown as the mean of three samples

（n=3），different lowercase letters after the same column of data indicated significant differences at the 5% level among different treatments. 

 

注：图中数字表示不同处理之间共有或独有的 ASVs 数目。Note：The different digits showed the number of shared or unique ASVs 

among different treatments． 

 
图 2  不同处理下土壤丛枝菌根真菌群落 Beta 多样性（a）和不同处理下土壤丛枝菌根真菌 ASVs 分布维恩图（b） 

Fig. 2  Soil beta-diversity of arbuscular mycorrhizal community under different treatments（a）and Venn diagrams representing the number of 

unique and shared AMF ASVs in soil under different straw-returning treatments（b） 

整体上看，T3 处理与 T1 处理的共有 ASVs 数目最

高；而 T4 处理与 T1 处理的共有 ASVs 数目最低，

这意味着与 T1 处理相比，T4 处理使得土壤中特有

的微生物种类增加。将所有 ASVs 从门到种依次进

行分类，总共获得 AMF 群落 1 门、3 纲、4 目、7

科、8 属、62 种。Bray-Curtis 距离矩阵的主坐标分

析（PCoA）结果表明，PCoA1 轴和 PCoA2 轴分

别 解 释 了 土 壤 AMF 群 落 结 构 差 异 的 14.39%和 

13.36%（图 2a）。不施氮肥处理（T1 和 T2 处理）

在 PC1 上与施加氮肥处理（T3、T4 和 T5 处理）的

AMF 结构分异较为明显；其中施加氮肥处理（T3、

T4 和 T5 处理）的群落相似度较高。 

2.3  长期不同秸秆还田方式对土壤丛枝菌根真菌

群落组成的影响 

在目和属水平上对土壤 AMF 群落组成进行分

析。结果表明，目水平上球囊霉目（Glomerales，

22.03%）和类球囊霉目（Paraglomerales，15.12%）

为优势目，其次是多孢囊霉目（Diversisporales，
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2.55%）和原囊霉目（Archaeosporales，0.29%）。

不同秸秆还田量下，AMF 群落各属 ASVs 数目占

总 ASVs 数目的比例由高到低依次为类球囊霉属

（ Paraglomus ， 15.12% ）、 球 囊 霉 属 （ Glomus ，

11.57%）、 幼 套 近 明 囊 霉 属 （ Claroideoglomus，

9.41%）、多孢囊霉属（Diversispora，1.19%）、无

梗 囊 霉 属 （ Acaulospora， 0.80%）、 盾 孢 囊 霉 属

（Scutellospora，0.49%）、原囊霉属（Archaeospora，

0.30%）、内养囊霉属（Entrophospora，0.05%），

类球囊霉属和球囊霉属为  AM 真菌优势属（图

3）。并且不同秸秆还田处理下，AMF 的优势类群

丰度存在差异。相较于其他处理，T4 处理增加了

Diversisporales 属的相对丰度，同时 Scutellospora

属显著高于其他处理。  

 

图 3  秸秆还田方式对土壤 AMF 群落组成属水平（a）和目水平（b）的影响 

Fig. 3  Effects of straw returning treatments on the AMF community composition at the genus（a）and order（b）levels 

2.4  土壤丛枝菌根真菌多样性与土壤理化性状间

的相互关系 

通过 Mantel 检验的相关性分析表明，土壤铵态

氮 与 土 壤 AMF 群 落 呈 现 显 著 相 关 性 （ Manel’s 

P<0.05）；其他土壤养分含量在 Mantel 检验下关系

不显著（图 4）。根据皮尔森相关性分析表明，pH

与其他理化性质（硝态氮、有机质、有效磷、速效

钾、全磷、全氮及 NAG）呈显著负相关。通过构建

随机森林模型（图 5）发现，对于 AMF 目水平上的

优 势 目 球 囊 霉 目 （ Glomerales ） 和 类 球 囊 霉 目

（Paraglomerales），AK、TK 和 NO3
–-N 为较为重要的

影响因素；对土壤 AMF 群落丰富度（Chao1）与土

壤理化性状构建随机森林模型发现，NO3
–-N 对群落

丰富度的解释度最大，其次是 TN，随后依次是 AP、

NH4
+-N、SOC、pH、TK 和 TP。 

2.5  土壤丛枝菌根真菌群落的共现网络 

基于测序得到的土壤丛枝菌根真菌 ASVs，保留

相对丰度总和高于 0.5%的 1 968 个 ASVs 构建共现

网络。网络的平均度为 71.94，平均聚类系数 0.793，

平均路径长度 3.011，模块化系数 0.831。高丰度

ASVs 大部分属于球囊霉属、类球囊霉属和近明球囊

霉属。 

在共现网络中，AMF 群落被聚集成 7 个不同的

模块（图 6a），其中模块Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ、Ⅳ、Ⅴ、Ⅵ和 
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注：图中方块大小及颜色深浅代表不同理化性质间相关性

大小，不同曲线的粗细代表 Mantel 检验的相关性，不同颜色代

表显著性差异；Note：The size of the squares and the color shades 

in figure represent the magnitude of the correlation between 
different physicochemical properties， the thickness of different 

curves represent the correlation of Mantel test，and the different 

colors represent the significant differences. 

 
图 4  Mantel 检验下土壤丛枝菌根真菌群落与土壤理化性

状间的相关关系 

Fig. 4  Correlations between AM fungal communities and soil 
physicochemical traits under Mantel’s test 

Ⅶ分别由 104、187、44、62、23、86 和 43 个节点

组成。模块Ⅰ与模块Ⅲ多呈负相关，而模块Ⅲ与模

块Ⅶ呈完全负相关。对共现网络中的 7 个不同模块

与土壤养分采用 Spearman 相关性分析（图 6b）发

现，模块Ⅵ与土壤养分指标（包括 NAG、NO3
–-N、

SOC、AP、AK 和 TN）呈正相关（P<0.05），与 pH

呈负相关（P<0.05），该模块主要由球囊霉属、幼套

近明囊霉构成；模块Ⅰ与土壤养分呈负相关（包括

AK、NO3
–-N 和 TN，P<0.05），该模块主要由类球囊

霉属构成；模块Ⅴ与 pH 呈负相关（P<0.05），该模

块主要由多孢囊霉属构成；模块Ⅶ与 TP 呈负相关

（P<0.05）该模块，该模块主要由球囊霉属和类球囊

霉属构成。以上结果说明，不同网络模块可以影响

土壤中养分的含量，改变 AMF 群落间的相互作用，

进而影响土壤中养分的循环过程。 

3  讨  论 

秸秆还田对改善土壤质量、保持土壤肥力方面

发挥着重要的作用[16]。本研究结果表明，相比 T1、

T2 和 T3 处理，T4 和 T5 处理 SOM、TN、NO3
–-N 、 

 

注：图中圆圈大小代表变量的重要性（即通过多元回归模型和方差分解分析计算出的解释变异比例）；颜色代表斯皮尔曼相关

性。Note：The size of the circles in Fig. represent the significance of the variables（i.e.，the proportion of the explained variance computed 

by the multiple regression model and the analysis of variance decomposition）；the colors represent the Spearman’s correlation. 

 
图 5  土壤丛枝菌根真菌属水平相对丰度与土壤理化性状间的相关关系（a）和土壤理化性质对 AMF 的群落丰富度的随机

森林模型分析（b） 

Fig. 5  Correlations between the relative abundance of soil AMF genus levels and soil physicochemical traits（a）and soil physicochemical 

properties on the community richness of AMF under Random Forest Model（RFM）analysis（b） 
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注：a 图中线条颜色表示相关性，蓝色表示负相关，红色表示正相关，圈大小表示节点大小。b 图中色柱表示相关性，白色表

示负相关，蓝表示正相关，*表示 P < 0.05，**表示 P < 0.01。Note：Line colors in Fig. indicates correlation，blue indicates a negative 

correlation，red indicates a positive correlation and circle size indicates node size. The color column indicates correlation，green indicates 

negative correlation，and purple indicates positive correlation. *，P < 0.05，**，P < 0.01.  

 
图 6  ASVs 水平网络分析图（a）和模块与土壤养分指标相关性分析热图（b） 

Fig. 6  The network analysis diagram at ASVs level（a）and correlation analysis between module species and soil nutrient concentrations（b） 

AK 显著增加（图 1），因为秸秆中含有大量的碳、

氮、磷、钾等元素，秸秆还田通过调节土壤碳氮比，

并通过增加土壤有机质和养分含量、改善土壤结构

和微生物活性、促进作物生长等方式，促进了土壤

养分的积累和土壤肥力的提升[17]。此外，秸秆覆盖

和秸秆掩埋配施氮肥的还田方式更能促进土壤养分

的积累，因为土壤微生物在分解秸秆的过程中，可

以促进土壤中的有机质的转化，促进养分的循环，

形成腐殖质，提高土壤的肥力[18]。本研究表明秸秆

覆盖和掩埋及与氮肥配施的还田方式显著提高了土

壤 SOM、TN、NO3
–-N 、AK 和 AP 含量，对于轮

作下潮土肥力提升具有关键作用。 

丛枝菌根真菌本身不能直接分解秸秆，但通过

与植物形成共生体、影响根际微生物群落和改善土

壤理化性质等途径，间接参与和促进了秸秆的分解

过程[19]。 AMF 在秸秆还田过程中具有多方面的生

态作用，有助于养分循环、增加土壤养分利用能力、

改善土壤结构、提升土壤生态系统稳定[20]。在研究

不同秸秆还田处理下，AMF 的优势类群丰度存在差

异方式下土壤 AMF 多样性和群落结构的影响时，有

研究表明秸秆还田方式显著影响土壤理化性质，进

而影响 AMF 群落[21]。本研究表明不同秸秆还田方

式及施肥处理下，土壤 AMF 多样性差异并不显著，

这可能是因为秸秆还田和施肥主要影响土壤理化性

质，如有机质、氮素等养分含量，而这些因素对 AMF

多样性的影响可能不显著。AMF 多样性可能更多受

宿主植物种类和根际环境的影响[22]。PCoA 分析显

示，T1、T2 两种不施加氮肥的处理与 T3、T4 和 T5

三种施加氮肥的处理会形成分异的 AMF 群落结构

（图 2a）。这可能与施加氮肥有关，有研究表明施用

氮肥会减少真菌生物量、改变组成并降低真菌多样

性，从而证实施加氮肥会对土壤 AMF 群落产生不同

的效果[23]。基于属水平的土壤 AMF 群落组成分析

表明，球囊霉目和类球囊霉目为优势目，这与前人

对不同生态系统中 AMF 的研究结果一致[24]。不同

秸秆还田方式及施肥处理下，AMF 的优势类群丰度

存 在 差 异 ， 相 较 于 其 他 处 理 ， T4 处 理 增 加 了

Diversisporales 属 的 相 对 丰 度 ， 同 时 该 处 理 的

Scutellospora 属显著高于其他处理。有研究表明盾

孢霉囊属真菌偏好于酸性土壤[25]，这间接说明秸秆

覆盖配施氮肥降低了土壤 pH 使得土壤生境朝着有

利于盾孢囊霉属生存的方向发展。不同 AMF 属在不

同的秸秆还田方式下相对丰度有所变化但变化趋势

各不相同，这可能是因为秸秆还田配施氮肥可能会

对 AMF 群落产生积极的影响。越来越多的证据表

明，微生物组成在很大程度上是由环境因素的确定
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性选择驱动的[26]，但具体效果可能会受到许多因素

的影响，包括土壤类型、气候条件、作物种类、施

肥量和方式等[27]。 

土壤 AMF 参与植物–土壤系统的养分交流及调

控，如碳、氮、磷等营养物质的交流以及 AMF 与土

壤微生物的互作关系[28]。本研究通过 Mantel 分析表

明，随着秸秆还田方式的变化和氮肥的施加，土壤

AMF 对 不 同 的 养 分 因子 的 响 应 存在 差 异 。 土壤

NH4
+-N 是影响土壤 AMF 的关键土壤养分因子，而

土壤 NO3
–-N、SOC、pH、NAG、TN、TK、TP、AK

和 AP 与 AMF 群落无显著相关性。以往研究表明，

土壤养分中高磷含量对 AMF 的生长、发育、功能表

达和群落多样性等均有抑制作用 [29]，但本研究中

AMF 群落对于磷素的响应并不显著，这可能是因为

本研究施加的磷素处于相对适中的水平。秸秆还田

过程中，秸秆分解会影响土壤中的氮素形态，尤其

是铵态氮的含量，微生物在分解秸秆的过程中，会

将有机氮转化为无机氮，也主要以铵态氮的形式存

在 [30]，这增加了土壤中可利用的氮素，为植物和

AMF 提供了重要的氮源。秸秆还田通过增加土壤有

机质，改善土壤结构，为 AMF 提供了良好的生长环

境，有助于 AMF 菌丝的扩展和养分的传递，从而提

高作物对铵态氮的吸收效率[31]。AMF 则通过其广泛

的菌丝网络，帮助作物更有效地吸收这些由秸秆还

田释放的养分，尤其是铵态氮[32]。这种协同作用形

成了一个良性循环，有利于提高土壤肥力和作生长。

总之，秸秆还田、AMF 和铵态氮三者之间存在密切

的相互作用关系。秸秆还田通过增加土壤有机质和

铵态氮含量，为 AMF 提供了良好的生存环境。AMF

则通过其特有的结构和功能，帮助植物更有效地吸

收铵态氮等养分。这种协同作用不仅提高了土壤肥

力和植物生长，也为农业可持续发展提供了重要支

持。而作为土壤中的另一重要氮源，硝态氮可能会

影响 AMF 与其他土壤微生物之间的互作关系，但

AMF 缺乏将硝态氮转移至植物的能力，AMF 吸收

NH4
+-N 的速度要快于 NO3

–-N，因为 AMF 根外菌丝

吸收同化 NH4
+-N 的代价要小于 NO3

–-N（NO3
–-N 由硝

酸盐还原酶转化为 NH4
+-N 这一步骤需要能量）[33]。

与硝态氮相比，铵态氮更易于 NH3 和 N2O 的排放，

这可能会影响 AMF 的生存和活动，进而影响其与植

物的共生关系 [34]。秸秆还田下土壤中的铵态氮对

AMF 的影响是多方面的，包括影响其获取氮素的能

力，参与土壤中的氮素循环，影响氮素的排放，以

及影响其与植物的共生关系[35]。然而具体的影响方

式和程度可能会受到土壤类型、植物种类、AMF 种

类等多种因素的影响，这需要进一步的研究来明确。 

多数研究发现，土壤 pH 是决定细菌群落变化

的主要因素，真菌群落结构通常与土壤养分指标密

切相关[36]。而土壤 AMF 群落分布情况无法表征它

们内部之间的相互关系，比如本研究中盾孢囊霉属

（Scutellospora）的相对丰度在 T1、T2 和 T4 处理中

所占比例极小，而该菌比例在 T3 和 T5 处理占比较

高，说明该菌与其他物种几乎没有显著连接关系，

而 球 囊 霉 属 （ Glomerales ） 和 类 球 囊 霉 属

（Paraglomus）的相对丰度在所有处理中均较高，说

明它们与其他物种的连接关系较强。本研究从分子

生态网络模块化的角度拟合土壤理化因子的相关

性，将 AMF 群落聚集成 7 个不同的模块，其中模块

Ⅵ与较多的土壤养分指标（包括 SOC、AP、AK 和

TN）呈正相关（P<0.05），与 pH 呈负相关（P<0.05），

这可以说明模块Ⅵ群落对土壤养分水平的变化最为

敏 感 ， 并 且 该 模 块 优 势 物 种 为 球 囊 霉 属

（Glomerales），间接说明在该模块中球囊霉属对土

壤养分变化的平衡能力较强。有研究表明，球囊霉

属具有较高的产孢率，对施肥具有较高的耐受性[37]，

这使得它们在受干扰的环境中仍旧可以定殖并占据

主导地位[38]。该模块中幼套近明囊霉属、多孢囊霉

属和无梗囊霉属的丰度值均较低，很可能是由 AMF

的宿主特异性决定的[39]；此外土壤养分变化导致生

长速度慢也限制其在作物根系和土壤中大量定殖[5]。

硝态氮显著影响模块Ⅰ和模块Ⅵ，说明硝态氮对秸

秆还田下土壤 AMF 物种间互作是较为重要的生态

因子。并且，土壤 pH 能同时显著影响其中 2 个分

子生态网络模块模块（Ⅴ和Ⅵ），且均为负相关关系，

说明 pH 也是促进土壤 AMF 物种间相互作用较为关

键的因子。模块中微生物之间的相互作用可反映

AMF 群落结构的复杂性[40]。以往有研究发现土壤微

生物网络在秸秆掩埋配施氮肥处理下具有更复杂的

网络特征，如具有更高的网络平均度、负相关连接

线比例，更能增加群落之间的合作与联系，使网络

的复杂度增强[41]，这与本研究的结果一致。在本研

究中的 7 个生态网络模块中，AMF 在不同处理下的

负连接线始终占有较高的比例，这可能是因为长期

秸秆还田配施氮肥提升了土壤养分含量，并通过刺
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激特定种群和抑制其他种群对土壤 AMF 群落产生

扰动[42]。 

4  结  论 

不同秸秆还田方式及施肥处理显著影响土壤养

分含量，长期秸秆掩埋配施氮肥能显著提升土壤养

分，增强土壤肥力。土壤 NH4
+-N 是影响土壤丛枝菌

根真菌群落结构和组成的关键因素。本研究网络分

析得到 7 个网络互作模块，模块Ⅵ对土壤养分水平

的变化最为敏感，其中球囊霉属（Glomerales）对

土壤养分变化的平衡能力强，参与养分转化过程，

未来可以进一步研究如何通过管理措施（如秸秆还

田和氮肥施用）优化 AMF 的网络互作关系，从而提

升土壤养分利用效率和土壤健康。通过以上研究，

长期秸秆掩埋配施氮肥有利于华北地区农田土壤肥

力的提升，增强丛枝菌根真菌网络互作关系，促进

土壤养分循环并维持土壤健康。 
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