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摘 要：添加有机物料显著影响土壤微生物群落结构与多样性，但城市绿地土壤微生物对有机物料的响应尚

不明确。本研究采用尼龙网袋法，研究 6 种有机物料，包括园林绿化废弃物（绿废）、绿废堆肥、沼渣、

沼渣堆肥、泥炭和生物炭，添加 16 个月后对城市绿地土壤理化性质、细菌和真菌群落特征及微生物网络关

系的影响。结果表明，添加不同类型有机物料均提高城市绿地土壤电导率、有机碳和全氮含量，增幅分别

为 12.7%~49.0%、34.1%~87.0%和 4.2%~14.7%。添加有机物料对细菌 Alpha（）多样性无影响，而显著促

进真菌多样性，土壤电导率是主要影响因子。子囊菌门（Ascomycota）是城市绿地土壤优势真菌，添加绿

废和绿废堆肥处理土壤真菌群落显著区别于其他有机物料处理，pH 和微生物生物量碳是影响真菌群落的重

要因素；变形菌门（Proteobacteria）、酸杆菌门（Acidobacteria）、绿弯菌门（Chloroflexi）和厚壁菌门（Firmicutes）

等为土壤优势细菌，添加沼渣和沼渣堆肥与其他处理土壤细菌群落明显分离，有机物料芳香度指数是驱动

细菌群落差异的主要因子。共现网络分析获得 6 个模块，不同模块中物种相对丰度与有机物料芳香度指数

和土壤养分有较强相关性，其中，模块 2、3、4 中的细菌群落相对丰度在沼渣和沼渣堆肥处理中最高，其

与土壤溶解性有机碳、微生物生物量碳和全氮含量呈显著正相关关系，表明添加沼渣和沼渣堆肥能提高土

壤养分有效性，刺激细菌数量及活性。综上，不同类型有机物料可通过影响城市绿地土壤理化性质改变微

生物群落组成和互作关系，进而调控土壤碳循环，添加低芳香度指数有机物料有利于碳的分解和周转，高

芳香度指数有机物料则可能促进碳的稳定与留存。研究结果对于评价有机废弃物资源化利用协同提升城市

绿地土壤微生物多样性及功能具有重要意义。 
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Abstract: 【Objective】Although adding organic waste materials into soils significantly affects microbial 

characteristics, the responses of soil bacterial and fungal diversity, community composition and their interactions to 

different organic material amendments in urban green soils remain poorly understood.【Method】Using the mesh 

bag method, six types of organic materials including green waste (GW), green waste compost (GWC), biogas residue 

(BR), biogas residue compost (BRC), peat (PT) and biochar (BC) were selected to investigate the effects of organic 

materials addition on soil properties, microbial communities and co-occurrence network in urban green soils through 

a 16-month in situ experiment.【Result】The addition of organic materials greatly increased soil electrical 

conductivity, soil organic carbon, and soil total nitrogen content by 12.7%-49.0%, 34.1%-87.0%, and 4.2%-14.7%, 

respectively. Soil bacterial alpha () diversity did not change among all the treatments, while soil fungal  diversity 

was obviously increased after organic materials addition, which was mainly regulated by soil electrical conductivity. 

The dominant fungi were Ascomycota in urban green soils. Fungal communities in GW and GWC treatments 

significantly differed from other treatments, which was significantly influenced by soil pH and microbial biomass 

carbon. In contrast, Proteobacteria, Acidobacteria, Chloroflexi and Firmicutes were abundant in urban green soils. 

Bacterial communities in BR and BRC treatments were distinctly separated from other treatments, which was 

primarily driven by the aromaticity index of organic materials. Further analysis of co-occurrence network revealed 

six main ecological clusters. The relative abundances of microbes in each module were different among all the 

treatments and were significantly correlated with soil nutrients and aromaticity index of organic materials. 

Specifically, the highest relative abundance of bacterial community in module 2, 3 and 4 was observed in BR and 

BRC treatments, which was positively correlated with dissolved organic carbon, microbial biomass carbon, and soil 

total nitrogen, indicating that addition of biogas residue and biogas residue compost might enhance soil nutrient 

availability and subsequently facilitate microbial activity.【Conclusion】This study concludes that adding different 

types of organic materials can regulate urban green soil microbial community composition and interaction patterns 

by influencing soil physicochemical properties, thereby altering soil carbon cycling. Organic materials with low 

aromaticity index, which are more easily decomposed by microorganisms, may accelerate soil carbon cycling, 

whereas organic materials with high aromaticity index may favor carbon retention in soils. These findings hold 

significant implications for accurately assessing the resource utilization of urban organic wastes and the 

improvement of microbial diversity and ecological function in green space soils. 
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城市绿地在城市生态系统中提供着至关重要的生态服务功能，如改善空气质量、维持植

被生长、提供生物栖息环境和调节土壤养分循环等，对人类健康产生深远影响[1]。我国是全

球城市化扩张最快的国家[2]，人类活动导致城市用地高度破碎化、连续的自然土壤面积减少、

土壤养分流失、土体团粒结构破坏、土壤退化与污染日益加重。快速城市化不仅严重威胁着

城市绿地生态系统多样性及功能稳定性，还强烈影响着土壤元素地球化学循环过程及微生

物群落组成与功能[3]。因此，提升城市绿地土壤生态功能和可持续发展能力至关重要。 

在城市生态系统中，人们生产和生活需求的不断增加导致城市产生大量有机废弃物，例

如厨余垃圾、园林绿化废弃物以及作物秸秆等。据统计，全球每年产生 16 亿吨厨余垃圾和

20 亿吨固体有机废弃物[4-5]，这些有机废弃物直接消纳强烈影响着全球温室气体排放[6]。研

究指出，有机废弃物经过“好氧发酵”堆肥过程制备成有机改良物料，具有高有机质含量且

无害化特点，将其归还到城市土壤中能显著提升土壤质量[7]，并在微生物分解作用下向土壤
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中释放碳、氮、磷等元素，影响土壤养分循环过程[8]。目前的研究大多集中在这些有机物料

改善城市绿地土壤理化性质方面[7]，而城市绿地土壤微生物群落变化尚不清楚，限制了对城

市绿地管理措施影响土壤微生物及功能的认识。 

土壤微生物对有机物料添加的响应受水分、温度、土壤及有机物料性质等多因素调控[9-

10]，其中，有机物料类型是影响微生物特征的关键因素之一[11]。例如，徐秋桐等[12]为期 3 年

的田间试验发现，施用猪粪/作物秸秆堆肥对新复垦耕地土壤微生物数量和活性的提升效果

优于生活垃圾堆肥，归因于前者含有大量易利用的溶解性有机碳。Zhang 等[13]通过对比 729

个微生物原始序列，发现秸秆还田显著增加富营养型 r-策略微生物数量，这类微生物具有高

代谢活性、快速生长和繁殖特性，能优先利用环境中可利用性高的碳源[14]。Lin 等[8]发现长

期施用粪肥相比秸秆能提高土壤中降解顽固性有机碳的寡营养型 K-策略微生物的相对丰度，

这主要是由于粪肥比秸秆的难降解芳基碳和烷基碳含量较高[15]，说明土壤微生物群落变化

会受有机碳结构的调控[16]，即微生物对特定结构碳的偏好驱动其采用不同的养分获取生长

策略，进而影响土壤碳转化过程。因此，将有机物料碳结构与 r-和 K-策略微生物群落变化

相结合能更好地理解添加有机物料对土壤有机碳转化过程的调控[16]。迄今为止，有机物料作

用于土壤微生物的研究多集中在自然或农业环境中[8，13]，其在城市绿地中的应用及对微生物

的影响是否会表现出相似的结果，尤其是不同生长策略微生物类群与城市有机物料碳结构

的耦合关系尚不清楚。 

除微生物群落组成外，添加有机物料还改变微生物多样性指数。然而，土壤细菌和真菌

多样性对有机物料的响应存在较大争议性。例如，Cui 等[10]对全球 136 篇文献的荟萃分析发

现，有机物料增加细菌 Alpha（）多样性指数（Shannon 和 Chao1），但对真菌多样性无

影响。相反，Sun 等[17]发现添加有机物料增加真菌多样性，促进其对凋落物等难降解有机

物的分解。值得注意的是，微生物多样性往往不足以直接反映微生物群落功能，微生间相互

聚集并形成的生态网络及共现模式能帮助理解微生物的复杂关联，揭示微生物对环境变化

的响应及可能对生态系统功能产生的影响[18]。共现网络的模块化分析可以衡量物种相互联

系的紧密程度，通过识别节点集群发现偏好相似环境或者执行相同生态功能的微生物类群[13，

19]。城市管理显著影响微生物物种间的共现模式[20]，因此，了解城市绿地土壤微生物群落共

生模式对添加有机物料的响应对于理解绿地土壤潜在生态功能具有重要作用。 

上海城市扩张速度快，景观地貌及土壤受人为活动干扰强烈[2]。基于此，本研究以上海

市苗圃试验基地为研究平台，建立原位试验，通过 13C 核磁共振技术测定有机物料碳官能团

结构，利用 16S rRNA 高通量测序技术分析 6 种不同类型有机物料如何影响土壤细菌和真菌

多样性及群落变化，并构建细菌和真菌群落的网络关系，明确不同类型有机物料添加下土壤

微生物群落组成差异、网络共现模式及其主要影响因子，为有机废弃物资源化利用及制定城

市绿地土壤可持续管理措施提供理论依据。 

1 材料与方法 

1.1 试验地概述与试验设计 

研究在上海市园林科学规划研究院邬桥苗圃种植基地（30º57′ N，121º24′ E）进行，区

域年均气温 16 ℃，年均降水量 1 100 mm，集中在 5—9 月，属亚热带季风气候。基地近 25

年来长期用于绿化苗圃植物的培育，土壤发育于长江冲积物，质地为壤土，表层土壤有机碳

（SOC）5.18 g·kg–1，土壤全氮（TN）0.54 g·kg–1，pH 8.30，电导率（EC）0.09 mS·cm–1。 

试验始于 2022 年 5 月，选取基地内当年未种植植物区域为试验地，对原位土壤人为翻

动 0~30 cm 使其分布均匀。供试有机物料包括：（1）园林绿化废弃物（绿废），来源于上
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海植物园绿化工程有限公司 2021 年冬季在园区修剪的枯枝落叶；（2）沼渣，来源于上海老

港生物能源再利用中心将厨余垃圾经过厌氧发酵产生的固态残余物；（3）绿废堆肥，由绿

废粉碎物添加氮肥及牛粪辅料，在含水量 50%~60%、物料碳氮比 25~30、堆体温度 60 ℃以

上的条件下，好氧发酵约 2 个月后制备而成；（4）沼渣堆肥，由上述沼渣添加木屑辅料，

在含水量 50%~60%、物料碳氮比 25~30、堆体温度 55 ℃以上的条件下，好氧发酵约 2 个月

后制备而成；（5）泥炭，购自 Plantaflor Humus Verkaufs-Gmbh 公司；（6）生物炭，由时

科生物科技有限公司将竹竿原料在 450 ℃条件下缺氧制备而成。 

试验共设置 7 个处理：（1）不添加有机物料（CK）；（2）添加绿废（GW）；（3）

添加绿废堆肥（GWC）；（4）添加沼渣（BR）；（5）添加沼渣堆肥（BRC）；（6）添加

泥炭（PT）；（7）添加生物炭（BC）。每个处理设置 3 个重复小区，各小区面积 3 m2（1 

m  3 m），随机分布。为避免土壤动物对有机物料分解及微生物群落的影响，采用尼龙网

袋法在原位土壤中进行试验。将供试有机物料过 2 mm 筛后，与原位土壤按 1∶50（烘干重）

质量比混合均匀，装入 105 个 40 目的尼龙网袋（15 cm  10 cm）后随机平铺于 20 cm 深度

土层，上方覆盖原位土壤，每个小区按 50 cm 间隔分别埋藏 5 个尼龙网袋。 

1.2 样品采集与项目测定 

有机物料腐解后期分解速率较低，有机物质含量和性质相对稳定[21]，因此在尼龙网袋埋

藏 16 个月后于 2023 年 9 月统一收集并迅速带回实验室，各小区分解袋内的土壤-有机物料

混合物均匀混合为一个样品后分成三份，一份经风干研磨后用于测定 SOC、TN、pH、EC、

全磷（TP）和全钾（TK）含量；一份保存于 4 ℃冰箱一周内测定土壤微生物生物量碳（MBC）

和溶解性有机碳（DOC）含量；另一部分保存于-20 ℃冰箱，用于提取土壤 DNA 及后续微

生物分析。 

土壤和有机物料的基本理化指标依据《土壤农业化学分析方法》测定[22]。SOC 和有机

物料有机碳含量采用重铬酸钾氧化–外加热法测定。TN 和有机物料全氮含量采用半微量凯

氏定氮法测定。土壤 TP 和 TK 分别采用硫酸-高氯酸消煮–钼锑抗比色法及氢氧化钠熔融–火

焰光度法测定。土壤 MBC 采用氯仿熏蒸提取法测定。土壤 DOC 按 1∶5 固液比用去离子水

浸提，过 0.45 m 聚醚砜滤膜后，用碳氮分析仪（Multi N/C 3100，Analytik Jena，德国）测

定。采用 pH 计（SevenCompact S210，Mettler Toledo，瑞士）测定土壤 pH（固液比为 1∶2.5）。

采用电导率仪（inoLab Cond 7310，WTW，德国）测定 EC（固液比为 1∶5）。有机物料碳结

构采用固态核磁共振谱仪（Bruker Avance III400，Bruker BioSpin AG，Fällanden，瑞士）测

定。核磁共振图谱积分由 MestReNova 软件分析，划分为 7 个化学区，分别代表 7 种官能团

碳，包括烷基碳（Alkyl C）、甲氧基碳（Methoxy C）、含氧烷基碳（O-alkyl C）、乙缩醛

碳（Di-O-alkyl C）、芳基碳（Aromatic C）、酚基碳（Phenolic C）和羰基碳（Carbonyl C）
[21]。有机物料芳香度指数是评估碳降解程度的有效指标[21]，以（芳基碳+酚基碳）/（烷基碳

+甲氧基碳+含氧烷基碳+乙缩醛碳+芳基碳+酚基碳+羰基碳）公式计算。 

1.3 土壤微生物 DNA 提取与高通量测序 

土壤 DNA 采用 Fast DNA Spin Kit for Soil（MP Biomedicals，美国）试剂盒按照操作

说明书步骤提取，分别使用引物 338F/806R 和 ITS1/FITS2R 对细菌 16S rRNA 的 V3-V4 区

和真菌 ITS1 区进行 PCR 扩增。将纯化后的 PCR 扩增产物等摩尔浓度混合后在 Illumina 

Miseq PE300 平台（上海美吉生物医药科技有限公司）进行双向高通量测序。对原始序列进

行质控和过滤，按照 70%的分类置信度及 97%的相似度划分操作分类单元（OTU）。随后，

挑选每个 OTU 中数量最多的序列作为代表性序列，采用核糖体数据库项目（Ribosomal 

database project，RDP ）Classifier 方法用 SILVA（138）和 NUNITE（8）数据库分别对细菌

和真菌物种进行分类注释，以序列数最少的处理样品为标准进行抽平。细菌和真菌多样性
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（Shannon, ACE 和 Chao1 指数）采用 Mothur（v1.30.2）软件进行分析，多样性指数差异

倍数为添加有机物料土壤与对照土壤微生物多样性指数的比值。 

根据微生物对底物的利用特点，微生物被分为富营养型和寡营养型，后者相对前者对养

分需求小，更易分解顽固有机物质，二者的变化可反映土壤碳转化过程[18]。对于细菌，酸杆

菌门（Acidobacteria）、放线菌门（Actinobacteria）、绿弯菌门（Chloroflexi）和浮霉菌门

（Planctomycetes）被归类为寡营养型的细菌类群（K-策略），而厚壁菌门（Firmicutes）、

芽单胞菌门（Gemmatimonadetes）、拟杆菌门（Bacteroidetes）被归为富营养型的细菌类群

（r-策略），由于变形菌门（Proteobacteria）复杂的系统发育和生理多样性，尽管其相对丰

度约占细菌的 25%，其未被分类[23]；对于真菌，担子菌门（Basidiomycota）和子囊菌门

（Ascomycota）分别被分类为 K-策略和 r-策略微生物[23]。微生物变化倍数（Fold change）

以 Log2（添加有机物料土壤微生物相对丰度/对照土壤微生物相对丰度）公式计算。测序数

据上传至 NCBI Sequence Read Archive 中，序列号为 PRJNA1067289。 

1.4 数据分析 

运用 SPSS 22.0 和 Origin Pro 9.0 软件进行数据分析和绘图。采用单因素方差分析（One-

ANOVA）和最小显著差异法 LSD（P < 0.05）检验处理间的差异显著性。利用 R 4.2.2 软件

“vegan”包进行主坐标分析（Principal coordinates analysis，PCoA）和冗余分析（Redundancy 

analysis，RDA）；使用置换多元方差分析（Permutational multivariate analysis of variance，

PERMANOVA）检验微生物群落差异；使用曼特尔检验（Mantel test，999 permutations）分

析环境因子与微生物群落的关系。利用 R 软件基于“psych”包进行微生物物种相关性矩阵分

析，选择斯皮尔曼（Spearman）相关性系数 r  |0.6|且显著性 P  0.05 的物种构建细菌-真菌

共现网络，使用 Gephi 0.9.7 软件的 Fruchterman Reingold 算法布局计算网络模块化系数，绘

制细菌-真菌共现网络图。网络模块中微生物累积丰度用 SPSS 进行 Z 分数标准化处理，基

于皮尔逊（Pearson）相关性分析网络模块与环境因子的关系。 

2 结 果 

2.1 添加有机物料对城市绿地土壤理化性质的影响 

表 1 为有机物料性质，由表可见，绿废、绿废堆肥和泥炭的有机碳含量最高，含氧烷基

碳占主导地位。生物炭含有较高比例的芳基碳，其芳香度指数最大，显著高于其他有机物料

（P  0.05）。沼渣和沼渣堆肥的全氮含量最高，是其他有机物料的 2.3 倍~7.1 倍。此外，

沼渣和沼渣堆肥的 EC 值分别为 5.11 和 3.65 mScm–1，显著高于其他有机物料（P  0.05）。 

表 1 有机物料理化性质 

Table 1 Properties of organic materials 

有机物料 

Organic 

material 

有机碳 

Organic C/ 

(gkg–1) 

全氮 

Total N/ 

(gkg–1) 

电导率 EC/ 

(mScm–1) 

烷基碳 

Alkyl C/% 

甲氧基碳 

Methoxyl C/% 

含氧烷基碳 

O-alkyl C/% 

绿废①
 375.07.3a 3.890.20f 1.07±0.03d 6.330.01c 7.170.12c 52.980.40a 

绿废堆肥②
 352.28.1ab 10.230.09c 0.72±0.00e 6.950.05c 11.730.09b 45.930.21b 

沼渣③
 218.07.1b 27.670.12a 5.11±0.13a 51.510.67a 12.770.35ab 13.091.39c 

沼渣堆肥④
 175.00.8c 23.370.03b 3.65±0.03b 50.730.86a 14.070.34a 9.971.03d 

泥炭⑤
 365.90.9a 6.330.25e 0.31±0.01f 17.210.12b 4.580.20d 45.950.81b 

生物炭⑥
 230.75.9b 8.870.62d 3.01±0.04c 40.690.30ab 2.220.10e 1.320.22e 
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有机物料 

Organic 

material 

乙缩醛碳 

Di-O-alkyl C/% 

芳基碳 

Aromatic 

C/% 

酚基碳 

Phenolic C/% 

羰基碳 

Carbonyl C/% 

芳香度指数 

Aromaticity 

index 

 

绿废 11.630.14a 9.370.07c 6.57 0.17a 5.950.26d 0.1590.002b  

绿废堆肥 10.260.14b 11.400.13b 6.92 0.03a 6.810.15c 0.1830.001b  

沼渣 0.940.19d 0.740.12e 2.11 0.07d 18.840.27b 0.0290.001d  

沼渣堆肥 0.610.18d 1.780.02d 1.77 0.10d 21.080.46a 0.0350.001d  

泥炭 9.840.20b 10.260.34bc 4.67 0.24c 7.480.18c 0.1490.004c  

生物炭 3.550.20c 40.960.54a 5.62 0.16b 5.620.08d 0.4660.005a  

注：中数据为平均值±标准误（n=3），同一列中小写字母不同表示处理间差异显著（P < 0.05）。Note: ①Green waste; 

②Green waste compost; ③Biogas residue; ④Biogas residue compost; ⑤Peat; ⑥Biochar. Data in the table are means  

standard deviation (n=3). Different lowercase letters within the same row denote significant differences at P  0.05. 

与 CK 相比，添加有机物料后的城市绿地 SOC 和 EC 含量均显著升高（图 1），增幅分

别为 34.1%~87.0%和 12.7%~49.0%。BR、BRC、GWC 和 BC 处理 TN 含量显著升高，增幅

为 10.6%~14.7%。GW、GWC 和 BR 处理土壤DOC和MBC显著升高，增幅分别为 24.2%~56.2%

和 24.3%~49.5%。GW、GWC 和 PT 处理土壤 pH 显著降低，BC 处理 pH 显著升高。此外，

BC 处理土壤 TP 和 TK 含量最大，分别为 1.2 gkg–1和 19.1 gkg–1。 
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注：GW：添加绿废；GWC：添加绿废堆肥；BR：添加沼渣；BRC：添加沼渣堆肥；PT：添加泥炭；BC：添加生物炭；CK：

不添加有机物料。图中误差线为标准误（n=3），不同小写字母表示处理间差异显著（P < 0.05）。下同。Note: GW: adding green 

waste; GWC: adding green waste compost; BR: adding biogas residue; BRC: adding biogas residue compost; PT: adding peat; BC: adding 

biochar; CK: no organic material.  Error lines are standard deviation (n=3). Different lowercase letters denote significant differences at P 

 0.05. The same below. 

图 1 添加不同有机物料土壤理化性质 

Fig. 1 Soil physicochemical properties after 16 months application of organic materials 

2.2 添加有机物料对城市绿地土壤微生物多样性及群落组成的影响 

沼渣堆肥处理（BRC）土壤细菌 ACE 与 Shannon 指数差异倍数显著低于 GW、GWC 和

PT 处理；GW 和 GWC 处理土壤真菌 Shannon 指数差异倍数显著低于其他处理，不同有机

物料处理土壤真菌 ACE 和 Chao1 指数差异倍数无显著差异（图 2）。总体而言，添加有机

物料对城市绿地土壤细菌多样性指数无明显影响，但显著增加土壤真菌 ACE 及 Chao1 指

数（P  0.05），且真菌 ACE 及 Chao1 指数与土壤 EC 呈显著正相关关系（表 2）。 
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注：OM：添加有机物料。*表示 P < 0.05。Note: OM: adding organic material. * indicates P < 0.05. 

图 2 添加有机物料对土壤细菌（a）和真菌（b）Alpha 多样性指数的影响 

Fig. 2 Effects of organic materials application on soil bacterial (a) and fungal (b) alpha-diversity index 

表 2 添加不同有机物料土壤微生物 Alpha 多样性指数与环境因子的相关性 

Table 2 Pearson's correlation coefficients showing the relationships between environmental factors and the alpha diversity of 

bacteria and fungi in soils after 16 months application of organic materials 

环境因子 

Environmental 

factor 

细菌 Bacteria 真菌 Fungi 

Shannon 指数 

Shannon index 

ACE 指数 

ACE index 

Chao1 指数 

Chao1 index 

Shannon 指数 

Shannon index 

ACE 指数 

ACE index 

Chao1 指数 

Chao1 index 

SOC 0.227 0.406* 0.303 -0.379 0.196 0.147 

TN -0.219 0.223 0.293 -0.293 0.316 0.273 

C/N 0.272 0.346 0.237 -0.284 0.120 0.084 

DOC -0.574** 0.012 0.095 -0.320 0.222 0.183 

MBC -0.070 0.376 0.321 -0.677** 0.107 0.017 

pH -0.166 -0.361 -0.221 0.492* -0.028 0.039 

EC -0.474* -0.159 0.022 0.252 0.402* 0.408* 

TP -0.413* -0.210 -0.048 0.562** 0.376 0.441* 

TK 0.504* 0.367 0.253 -0.155 0.041 0.030 

Aromaticity index 0.399 -0.001 -0.081 0.162 -0.183 -0.149 

注：SOC：土壤有机碳；TN：全氮；C/N：土壤有机碳/全氮；DOC：溶解性有机碳；MBC：微生物生物量碳；EC：电导率；

TK：全钾；TP：全磷。Aromaticity index：芳香度指数。*表示 P < 0.05；**表示 P < 0.01。下同。Note: SOC: soil organic carbon; 

TN: total nitrogen; C/N: the ratio of SOC to TN; DOC: dissolved organic carbon; MBC: microbial biomass carbon; EC: electrical 

conductivity; TK: total potassium; TP: total phosphorus. * indicates P < 0.05; ** indicates P < 0.01. The same below. 
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城市绿地土壤优势细菌为 Proteobacteria、Acidobacteria、Actinobacteria、Chloroflexi 和

Firmicutes，占细菌总丰度的 78.4%~82.2%（图 3）。添加有机物料处理土壤 Acidobacteria 和

Chloroflexi 的相对丰度比 CK 高 5.7%~62.0%和 22.0%~63.3%；相反，除 BC 处理外，有机物

料处理土壤 Actinobacteria 的相对丰度比 CK 低 6.4%~23.4%。与 CK 相比，BR 和 BRC 处理

增加 Firmicutes 的相对丰度。在科分类水平上，弧菌科（Vicinamibacteraceae）、芽孢杆菌科

（Bacillaceae）、亚硝化单胞菌科（Nitrosomonadaceae）和吡喃单胞菌科（Pyrinomonadaceae）

为优势微生物。与 CK 相比，添加有机物料均增加 Vicinamibacteraceae 的相对丰度。与 GW、

GWC、PT 和 BC 处理相比，BR 和 BRC 处理增加 Bacillaceae 的相对丰度，而降低

Nitrosomonadaceae 和 Pyrinomonadaceae 的相对丰度。 

 

图 3 添加不同有机物料土壤微生物门和科水平相对丰度 

Fig. 3 Effects of organic materials application on the relative abundance of microbe at phylum (up panel) and family (down 

panel) level 

城市绿地土壤优势真菌为 Ascomycota、Basidiomycota 和被孢菌门（Mortierellomycota），

占真菌总丰度的 84.5%~94.0%（图 3）。与 CK 相比，绿废处理（GW）和绿废堆肥处理（GWC）

显著增加 Ascomycota 的相对丰度（增幅为 24.2%~31.9%），而降低 Basidiomycota 和

Mortierellomycota 的相对丰度。在科分类水平上，各处理土壤粪壳菌科（Sordariaceae）、毛

壳菌科（Chaetomiaceae）、被孢霉科（Mortierellaceae）和小囊菌科（Microascaceae）相对丰

度最高。与 CK 相比，添加有机物料降低 Microascaceae 的相对丰度，降幅为 46.5%~76.7%；

除 PT 和 BC 处理外，添加有机物料增加 Chaetomiaceae 的相对丰度，BR 处理增幅最大。与
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BR、BRC、PT 和 BC 处理相比，GW 和 GWC 处理增加 Sordariaceae 的相对丰度，而降低

Mortierellaceae 的相对丰度。 

BR 和 BRC 处理土壤细菌群落与其他处理在 PC1 轴上明显分离（图 4a），曼特尔分析

表明，SOC、TN、DOC、pH、EC 和芳香度指数是细菌群落结构的主要影响因子（表 3），

其中芳香度指数显著影响 BR 和 BRC 处理细菌群落结构变异（图 4b）。不同于细菌群落，

GW 和 GWC 处理土壤真菌群落与其他处理在 PC1 轴上明显分离，MBC 和 pH 是真菌群落

的主要影响因子，其中，MBC 显著影响 GW 和 GWC 处理真菌群落结构变异（表 3）。此

外，添加有机物料土壤细菌 r-策略微生物丰度变化倍数与有机物料芳香度指数呈显著负相关

关系（图 5）。 
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图 4 添加不同有机物料土壤微生物群落主坐标分析（a）和微生物群落与环境因子的冗余分析（b） 

Fig. 4 Principal coordinates analysis (PCoA) (a) and Redundancy analysis (RDA) of microbial community and environmental 

factors (b) after 16 months application of organic materials 

表 3 添加不同有机物料土壤微生物群落结构与环境因子的曼特尔分析 

Table 3 Mantel test of the relationships between the environmental factors and microbial community in soils after 16 months 

application of organic materials 

环境因子 

Environmental factor 

细菌 Bacteria  真菌 Fungi 

R 值 

R value 

显著性 P 值 

P value 
 

R 值 

R value 

显著性 P 值 

P value 

SOC 0.256* 0.016  0.104 0.240 

TN 0.292* 0.018  0.014 0.894 

C/N 0.268** 0.007  0.147 0.081 

DOC 0.297** 0.008  0.045 0.678 
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MBC 0.033 0.708  0.427** 0.001 

pH 0.192* 0.015  0.186* 0.018 

EC 0.358** 0.003  0.048 0.623 

TP 0.086 0.332  0.139 0.072 

TK 0.036 0.694  0.064 0.439 

Aromaticity index 0.319** 0.003  0.015 0.883 
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图 5 添加不同有机物料土壤 r-策略和 K-策略微生物相对丰度变化倍数与有机物料芳香度指数的回归分析 

Fig. 5 Regression analysis of soil r- and K- strategist communities and aromaticity index of organic material 

2.3 添加有机物料城市绿地土壤微生物共现网络 

共现网络中，细菌种类占 57.3%，真菌种类占 42.7%，占据节点较多的细菌为

Proteobacteria，真菌为 Ascomycota 和 Basidiomycota（图 6）。网络相关关系中，物种间关

系 62.7%为正相关，37.3%为负相关，表明微生物之间的协同作用高于竞争作用。共现网络

分为 6 个模块，平均度 10.167，平均聚类系数 0.482，平均路径长度 2.590，模块化系数 0.504。

不同模块中微生物组成及相对丰度有明显差异，其中，模块 1 节点数最多，以细菌类群为主

（占细菌总群落 37.3%~43.2%），添加有机物料土壤（除 GW 外）的细菌物种相对丰度显著

低于 CK（图 7）；模块 2 中细菌群落占总细菌群落的 30.6%~40.4%，模块中细菌物种相对

丰度在 BR 和 BRC 处理中最大；模块 3 的节点以 Ascomycota 为主，GW 和 GWC 处理的真

菌物种相对丰度较高；模块 4 中的细菌物种相对丰度在 BR 和 BRC 处理中较高，而真菌物

种相对丰度在 GW 和 GWC 处理中最低。Pearson 相关性分析表明，模块 1 中细菌物种相对

丰度与有机物料芳香度指数呈显著正相关，与土壤 DOC、MBC 和 EC 呈显著负相关；相反，

模块 2、3 和 4 中细菌物种相对丰度与土壤 DOC、MBC 和 TN 呈显著正相关。模块 4 中真

菌物种相对丰度与土壤 pH、DOC、MBC 和 TP 呈显著正相关。以上结果表明城市绿地土壤

添加有机物料后通过影响土壤理化性质调控微生物不同物种的聚集及互作关系。 
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注：网络图中物种间 Spearman 相关系数（r） ≥ 0.6，校正后的 P < 0.05。红线表示正相关关系，蓝线表示负相关关系。节

点的颜色代表不同模块。节点的大小按照度（与该节点连接的边的数量）的小大赋值，连接的边越多，节点越大。Note: Only nodes 

that were significantly correlated with each other were connected (Spearman’s correlation coefficient (r) ≥ 0.6，FDR-adjusted P < 0.05). 

The red and blue lines indicate positive and negative correlation, respectively. The nodes are colored according to the module. The size of 

each node is proportional to the size of degree (that is, the number of edges connected to the nodes), and the more connected edges, the 

larger the nodes. 

图 6 添加不同有机物料土壤细菌和真菌共现网络及各模块物种相对丰度 

Fig. 6 Co-occurrence network of soil bacteria and fungi and the relative abundance of microbe at phylum level of each module 
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注：图例（-1 到 1）表示皮尔森相关系数（r），最高值用红色表示，最低值用绿色表示。Note: The color scale (-1 to 1) indicates 

the Pearson’s correlation coefficient (r) with the highest value in red and lowest value in green. 

图 7 共现网络模块中细菌和真菌群落相对丰度及其与环境因子的相关性 

Fig. 7 Relative abundance (Z-score) of bacterial and fungal community of each module in co-occurrence network and correlation 

analysis between microbial relative abundance and environmental factors 

3 讨 论 
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3.1 有机物料对城市绿地土壤微生物多样性的影响 

微生物群落多样性是评价土壤质量的重要生物指标，多样性越高，表明生态系统的环境

越适宜微生物生长和繁殖[10]。大量研究表明，添加有机物料可为微生物提供充足的养分，能

显著增加土壤微生物群落的丰富度和多样性[13，24]。本研究发现，在城市绿地中添加不同类

型有机物料 16 个月后，细菌多样性指数未发生变化；相反，真菌多样性指数显著提高，

特别是 ACE 和 Chao1 指数（图 2）。这与 Cui 等[10]的研究结果相反，该研究认为真菌具有

较广的环境适应性，真菌相比细菌对土壤环境变化的敏感性较弱[25]。以往研究表明，在中性

或酸性土壤中细菌多样性与土壤 pH 显著正相关[13，26]，细菌适宜生长的 pH 范围较狭窄。上

海城市绿地土壤普遍呈碱性（图 1）[27]，这可能超出部分细菌类群的最适生长 pH 范围，限

制了细菌群落的多样性。此外，城市绿地多由建筑用地转变而来，土地利用方式变化可能影

响土壤微生物多样性。Epp Schmidt 等[28]指出城市用地转变不影响细菌群落多样性，归因于

植被群落的调控。本试验区域此前种植多种植物，根系分泌物复杂多样，增加了养分的异质

性。相比细菌，真菌 C/N 较高，能通过分泌胞外酶分解难降解的有机物质，在复杂环境中更

具有生长优势[29]。本研究添加的有机物料均含有较高比例的难降解碳（如烷基碳、芳基碳和

酚基碳总和占比为 21.2%~87.2%），更有利于不同真菌类群在土壤中的定殖，驱动真菌多样

性显著提升。此外，Sun 等[17]发现施用有机猪粪和牛粪 30 年后，外源真菌物种占土壤真菌

丰富度的 10.9%，表明有机物料自身所携带的外源真菌可能导致城市绿地土壤真菌多样性

增加。城市绿地不同管理措施会改变土壤 pH、含水量及养分等，进而对微生物多样性产生

影响[3]。本研究中，真菌 Chao1 和 ACE 指数与土壤 pH、SOC、TN、DOC 及 TK 等均无相

关性，而与土壤 EC 呈显著正相关关系（表 2）。原因可能是，一方面，添加有机物料提高

土壤 EC（图 1），真菌细胞将启动对土壤环境中渗透压和基质电位变化的适应机制[30]，从

而刺激真菌类群生长；另一方面，在微生物和酶作用下，有机物料分解释放低分子量有机酸，

促进土壤中盐基离子的释放[31]，进一步刺激真菌活性，提高真菌群落多样性。 

3.2 有机物料对城市绿地土壤微生物群落组成的影响 

本研究发现，Proteobacteria 和 Acidobacteria 是城市绿地土壤优势细菌，这与前人在农

田、林地与草地等[14-15，23-24]生境的研究结果相一致，表明城市绿地与其他生态系统的土壤优

势细菌组成具有相似性[32]。添加有机物料改变城市绿地土壤细菌群落组成（图 3），在有机

养分输入的农田和草地土壤中均发现这一现象[10，14]，有机物料类型是微生物群落差异的主

要影响因子[11]。相较对照，添加沼渣和沼渣堆肥处理（BR 和 BRC）土壤中富集较多的

Firmicutes。作为富营养型细菌，Firmicutes 常在施用肥沃土壤中占主导地位。研究表明，有

机物料的 C/N 决定有机物料分解和养分释放[33]，沼渣和沼渣堆肥的 C/N 为 7~8，相比其他

有机物料更接近微生物的 C/N（8~25），更易被微生物分解利用。BR 和 BRC 处理中较高的

DOC、TP 和 TK 浓度也证实土壤中含有较多底物，能刺激 r-策略微生物快速生长。与此同

时，本研究发现绿废处理（GW）、绿废堆肥处理（GWC）、泥炭处理（PT）和生物炭处理

（BC）土壤中细菌科 Vicinamibacteraceae 和 Pyrinomonadaceae（隶属于 Acidobacteria）相对

丰度较高（图 3）。这与 Wang 等[24]的结果一致，他们发现寡营养型细菌 Acidobacteria 在木

质素等顽固性有机碳的分解过程中发挥着重要作用。相比厨余垃圾来源的沼渣和沼渣堆肥，

绿废堆肥和生物炭有机物料含有丰富的芳基碳，这类难降解碳能在土壤中长期稳定留存[21]。

进一步分析发现，不同处理土壤中 r-策略细菌与有机物料芳香度指数显著负相关（图 5），

表明添加有机物料驱动城市绿地土壤特定细菌群落的富集[11，18]，且微生物群落的响应差异

主要依赖于有机物料的碳源类型和有效性[8，18]。 

本研究发现，Ascomycota 是城市绿地土壤优势真菌，这与其他农田和草地生态系统中

的研究结果相一致[9，34]。韩继刚等[35]在上海生态廊道绿地土壤也发现大量 Ascomycota。类

似地，Baruch等[36]也指出南澳大利亚州5种不同类型城市绿地土壤的真菌群落以Ascomycota
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为主。相比之下，Basidiomycota 则被认为在木质素含量高的森林土壤中较为活跃[37]。本研

究发现，除沼渣外的有机物料均不同程度降低城市绿地土壤 Basidiomycota 的相对丰度，这

与 Ye 等[15]在农田土壤中的研究结果相似，他们发现施用 27 年粪肥或作物残渣土壤含有丰

富养分，能促进 Ascomycota 生长，但抑制 Basidiomycota 生长。Ma 等[38]进一步指出，添加

秸秆初期土壤中易分解底物促进 Ascomycota 活性，但随着不稳定底物的耗尽，难降解化合

物的积累转而有利于 Basidiomycota 生长。考虑到真菌残体 DNA 在土壤中比细菌 DNA 更稳

定，本研究中添加有机物料 16 个月后 Basidiomycota 相对丰度较低可能反映了其对有机物

料响应的阶段性滞后[39]，未来仍需长期监测土壤真菌群落的演替规律。相比对照，添加不同

类型有机物料降低了真菌科 Microascaceae 丰度（降幅 46.5%~76.7%），Microascaceae 的某

些物种被证实对土壤中易分解碳源敏感[40]，其丰度降低表明绿地土壤中可利用碳减少限制

了真菌活性。此外，本研究发现，添加绿废和绿废堆肥处理（GW 和 GWC）土壤的真菌群

落与其他处理在 PCoA 第一轴存在显著差异，尤其 Sordariaceae 在这两个处理土壤中明显富

集，可能与绿废类有机物料中含有丰富的木质纤维素有关。以往的研究表明，微生物群落取

决于土壤性质[3，10]，如 pH、底物有效性等。这与本研究的 RDA 与 Mantel 分析结果相一致，

表明土壤 pH 及 MBC 是影响城市绿地土壤真菌群落的主要因子。需要注意的是，BR 和 BRC

处理土壤未分类的真菌占有较大比例（图 3），沼渣原料餐厨废弃物种类繁杂，残留的盐分、

抗生素等可能在土壤中积累并影响土壤的潜在功能[12]，今后需加强对添加沼渣和沼渣堆肥

城市绿地土壤的生态风险评估。 

3.3 有机物料对城市绿地土壤微生物群落共现网络的影响 

共现网络可以提供微生物之间非随机关联关系的信息[8，18]。Liu 等[41]发现施用有机肥降

低农田土壤网络复杂度和微生物间的正相关比例。相反，本研究发现添加有机物料增加了城

市绿地土壤微生物物种间的正相关连接，表明添加有机物料有利于城市绿地土壤微生物群

落的协同作用，增强城市土壤生态系统稳定性。与 Liu 等[41]研究结果的差异可能在于，他们

的研究区域是连续添加 35 年有机肥的土壤，其 SOC 和可利用养分浓度均显著高于本研究

城市绿地土壤。Ratzke 等[42]指出，当土壤养分充足时，物种快速繁殖并相互竞争获取养分，

而在养分浓度低的贫瘠土壤中，物种则通过合作关系以便高效获取土壤中有限的资源。因此，

随着有机物料分解后期顽固性有机碳的积累，土壤环境压力将促进微生物互利共生关系，这

可能增强群落抵抗土壤环境胁迫的能力[20]。本研究中，模块 1、2 和 3 中微生物的节点数最

多，分别以 Proteobacteria、Acidobacteria 和 Ascomycota 占优势地位，表明它们是维持网络

稳定性的关键微生物类群[19-20]。网络模块中物种相对丰度与土壤性质显著相关，尤其模块 2、

3 和 4 中细菌物种的相对丰度与土壤养分指标如 DOC、MBC 和 TN 等呈显著正相关（图 7）。

模块 2、3 和 4 中细菌物种的相对丰度在 BR 和 BRC 处理中最高，表明添加沼渣类有机物料

增加土壤养分含量，刺激细菌生长，加快土壤中养分循环和周转。相反，模块 1 中细菌物种

相对丰度在添加有机物料绿废和生物炭处理（GW 和 BC）土壤中最高，与土壤养分指标显

著负相关，与有机物料芳香度指数显著正相关，表明模块 1 中的物种在养分匮乏的环境中关

联性强，生物炭和绿废等芳香度指数较高的有机物料可能限制其养分向土壤中的转化效率
[31]。综上所述，不同碳源特性的有机物料通过改变土壤养分状况，驱动微生物网络模块中物

种的响应差异，为城市绿地土壤管理提供调控策略，添加沼渣和沼渣堆肥可促进与养分富集

相关的微生物生长，加速有机物料碳氮养分向土壤中的释放，进而可能促进植被生长。 

4 结 论 
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添加不同类型有机物料的城市绿地土壤真菌多样性升高，而细菌多样性无明显变化。

有机物料改变土壤微生物群落结构，绿废和绿废堆肥处理增加 Ascomycota 的相对丰度；沼

渣和沼渣堆肥处理富集快速生长的 r-策略细菌类群，有机物料芳香度指数是细菌群落组成的

重要因子。添加沼渣和沼渣堆肥增加土壤全氮和溶解性有机碳含量，促进了共现网络集群模

块内细菌物种的相对丰度，对土壤养分循环有积极作用。综上，有机物料碳结构决定城市绿

地土壤微生物群落特征，芳香度指数低的有机物料对城市绿地土壤养分提升效果最优。未来

需结合城市化水平和地区差异等，深入解析城市化驱动多因素对土壤微生物的关键作用，通

过调整绿地土壤管理制度加强对有机废弃物资源化利用以促进城市生态系统的可持续发展。 
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