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摘 要：秸秆与化肥和鸡粪配施改变了土壤微生物群落结构及微生物间的相互作用关系，但这种变化与小麦

产量间的关系尚不清楚。依托 7 年长期定位试验，选取 5 个施肥处理：不施化肥+秸秆离田（N0S0）、不施

化肥+秸秆还田（N0S）、常规施化肥+秸秆离田（NS0）、常规施化肥+秸秆还田（NS）和施化肥+秸秆还田

+鸡粪替代 20%氮肥（NSM），研究不同施肥方式对细菌-真菌共现网络中微生物组成的影响，以及关键微生

物与小麦产量间的相关关系。结果表明，与 N0S0 处理相比，NS0、NS 和 NSM 处理的小麦籽粒产量分别

提升 539.20%、611.56%和 676.56%，而 N0S 处理无显著变化。细菌和真菌群落组成均可分成显著不同的 3

组，分别为 N0S0+N0S、NS0 以及 NS+NSM，即微生物群落组成在是否施用化肥之间显著不同；相同施用

化肥情况下，在是否有施用有机物料之间显著不同。将重要性由高到低排序，导致不同处理细菌群落结构

变化的主要土壤理化性质是有效磷（AP）、电导率（EC）、微生物生物量氮（MBN）、土壤有机碳（SOC）、

易氧化有机碳（ROC）和颗粒有机碳（POC），导致不同处理真菌群落结构变化的主要土壤理化性质是 EC、

MBN、ROC、POC、AP 和 SOC。细菌-真菌共现网络中，两个关键模块（模块 1 和模块 4）与小麦产量变

化显著相关。NS+NSM 处理提升了模块 4 中与小麦产量正相关的类诺卡氏菌属（Nocardioides）、纤维单胞

菌属（Cellulomonas）、Pir4_lineage、金孢子菌属（Chrysosporium）、无茎真菌属（Acaulium）和裂壳菌属

（Schizothecium）等有益菌的相对丰度，它们可降解纤维素和木质素、促进养分转化和循环或抑制病原菌生

长；并显著降低了模块 1 中与小麦产量负相关的葡萄穗霉属（Stachybotrys）、无色穗孢属（Achroiostachys）

和 Fusicolla 的相对丰度，它们为不利于土壤健康和作物生长的植物病原真菌。因此，化肥配施秸秆及化肥

配施秸秆和鸡粪利于关键有益微生物增加及病原真菌减少，关键微生物的功能和相对丰度对小麦产量具有

影响。 
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Abstract:【Objective】The combined application of crop straw with chemical fertilizers and chicken manure can 

change soil microbial community structure and the interaction between microorganisms. However, whether there is 

a correlation between these changes and wheat yield remains unclear.【Method】A 7-year field experiment was used 

as the research platform, and this included five management strategies: (1) N0S0: no fertilizer or crop straw returning, 

(2) N0S: crop straw returning, (3) NS0: traditional chemical fertilization, (4) NS: crop straw returning with chemical 

fertilizer, and (5) NSM: crop straw returning with chemical fertilizer and the nitrogen was substituted 20% by 

chicken manure. The effects of different management strategies on microbial community composition in bacterial-

fungal co-occurrence networks and the correlation between key microorganisms and wheat yield were studied.

【Result】The results showed that compared with N0S0 treatment, the grain yield of wheat under NS0, NS and 

NSM treatments increased by 539.20%, 611.56% and 676.56%, respectively, while there was no significant change 

under N0S treatment. The bacterial and fungal community compositions were divided into three significantly 

different groups: N0S0 and N0S, NS0, and NS and NSM, respectively, indicating that the microbial community 

composition was significantly different with or without chemical fertilizer application. Under both chemical fertilizer 

applications, there was a significant difference in whether organic materials were applied. Ranked from high to low 

importance, we found that available phosphorus, electrical conductivity, microbial biomass nitrogen, soil organic 

carbon, readily oxidizable organic carbon, and particulate organic carbon were the main soil physicochemical 

properties that caused the changes in bacterial community composition under different treatments. Also, electrical 

conductivity, microbial biomass nitrogen, readily oxidizable organic carbon, particulate organic carbon, available 

phosphorus, and soil organic carbon were the main soil physicochemical properties that caused the changes in fungal 

community composition under different treatments. In the bacterial-fungal co-occurrence network, two key modules 

(module 1 and module 4) were significantly correlated with wheat yield changes. NS+NSM treatments increased the 

relative abundance of beneficial microorganisms in module 4, including Nocardioides, Cellulomonas, Pir4_lineage, 

Chrysosporium, Acaulium, and Schizothecium, which were positively correlated with wheat yield. These beneficial 

microorganisms could degrade cellulose and lignin, promote nutrient conversion and recycling, or inhibit the growth 

of the potential pathogen. NS+NSM treatments also significantly reduced the relative abundance of plant pathogenic 

fungi in module 1, including Stachybotrys, Achroiostachys, and Fusicolla, which were negatively correlated with 

wheat yield and were detrimental to soil health and crop growth.【Conclusion】Therefore, crop straw returning with 

chemical fertilizer and crop straw returning with chemical fertilizer and chicken manure were beneficial to the 

increase of key beneficial microorganisms and the decrease of pathogenic fungi. The function and the relative 

abundance of key microorganisms had effects on wheat yield. 

Key words: Straw returning; Organic fertilizer; Bacterial-fungal co-occurrence network; Key microorganisms; 

Wheat yield 

 

无机肥通常用于补偿作物生长阶段土壤养分的损失，它的施用保证了粮食供应，在农业

生产中发挥着重要作用[1]。但持续和单一的无机施肥对土壤健康和长期生产力具有不利影响，
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如养分利用效率下降、土壤有机碳流失加快、土壤酸化加剧和土壤结构破坏等[2]。因此，如

何提升作物产量并控制无机肥的不利影响是农业可持续发展研究的重点。 

作物秸秆含有氮、磷和钾等营养元素，以及纤维素、半纤维素、木质素、蛋白质和碳水

化合物等有机化合物[3]。畜禽粪便是一种重要的有机资源，富含有机质和多种作物生长所需

的营养物质[1]，快速发展的畜禽业产生了大量畜禽粪便，但利用效率较低。诸多研究[1, 3-4]表

明，化肥与秸秆和/或粪肥联合施用是维持土壤健康的有效措施，使有机养分资源得到合理

利用，还可部分替代化肥而有效减少化肥用量，并通过增加土壤养分、提高土壤有机质含量、

改善土壤结构和保水性以及增加有益微生物等方式，提高土壤肥力和作物产量。例如 Ma 等
[5]研究发现，在施入氮、磷、钾总量相同的情况下，化肥配施粪肥处理较仅施化肥处理对作

物产量提升更高。 

土壤微生物是土壤生态系统中的重要组成部分，不同施肥措施可通过改变土壤环境和营

养状况而影响土壤微生物的群落组成和多样性[6]，例如有研究发现，秸秆还田提供的易分解

碳源（可溶性有机碳（DOC）、微生物生物量碳（MBC）、颗粒有机碳（POC）和易氧化有机

碳（ROC）等）是土壤微生物的重要能量来源，可改变微生物群落结构[7]。土壤微生物群落

对作物的生长具有直接或间接影响，例如一些微生物能够促进土壤养分循环，为作物生长增

加碳、氮和磷等养分供应；共生微生物对土壤养分和水分的竞争会影响作物生长；一些病原

菌不利于作物生长；以及一些微生物能够抑制影响作物生长的病原菌的生长[8]。然而，农业

生态系统中与作物生产力高度相关的关键微生物类群清单当前仍需完善[9]。 

土壤微生物间相互作用形成生态网络，网络分析可提供土壤微生物之间存在的潜在联系

的重要信息，并可识别与作物生产力等相关的关键微生物类群[10]。网络中的模块是处于相似

生态位且具有强相互作用的微生物的集合，有研究表明，模块内的差异优势物种在群落结构

和功能中发挥着核心和关键作用[11-12]。但不同施肥方式对土壤微生物共生模式的影响尚不清

楚。 

本研究以设置在河南封丘的长期田间试验为研究平台，研究 5 种施肥处理的细菌和真

菌群落与小麦产量之间的相关性，以期明确秸秆配施化肥和粪肥对土壤细菌和真菌群落结构

的影响，并识别影响小麦产量的关键细菌和真菌，以及探究关键微生物影响小麦产量的作用

机制。 

1 材料与方法 

1.1 研究区概况 

试验地位于河南省新乡市封丘县的中国科学院封丘农业生态实验站（35°01′N，114°24′E）。

该区域属半干旱半湿润的暖温带季风气候，年均温度 13.9 ℃，年均降雨量 615 mm，蒸发量

约 1 875 mm，全年日照时数 2 300 ~ 2 500 h。土壤类型为黄河冲积物发育形成的典型潮土，

耕层土壤质地为碱性砂质壤土。 

1.2 试验设计 

长期定位试验始于 2012 年 10 月，设置 5 个处理：不施化肥+秸秆离田（N0S0）、不施

化肥+秸秆还田（N0S）、常规施化肥+秸秆离田（NS0）、常规施化肥+秸秆还田（NS）和施

化肥+秸秆还田+鸡粪替代 20%氮肥（NSM），每个处理设 3 个重复。各小区面积 3 m2（2 m

×1.5 m），试验小区随机分布。长期试验开始前，土壤（0 ~ 20 cm）基础理化性质为：pH 

9.14，土壤有机质（SOM）5.47 g·kg-1，全氮（TN）0.31 g·kg-1，全磷（TP）0.81 g·kg-1，全

钾（TK）12.96 g·kg-1，硝态氮（NO3
--N）4.39 mg·kg-1，铵态氮（NH4

+-N）1.66 mg·kg-1，有

效磷（AP）17.84 mg·kg-1。 
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作物种植方式为夏玉米和冬小麦轮作，玉米品种为郑单 958，小麦品种为百农矮抗 58。

N0S、NS 和 NSM 处理在播种前将该小区上一季作物收获的秸秆粉碎后全部还田，N0S0 和

NS0 处理在作物收获后将该小区作物的地上部分全部移除。 

NS0、NS 和 NSM 处理在小麦季的施肥标准为：氮肥（N）250.0 kg·hm-2、磷肥（P2O5）

160.0 kg·hm-2、钾肥（K2O）105.0 kg·hm-2；在玉米季的施肥标准为：氮肥（N）210.0 kg·hm-

2、磷肥（P2O5）134.4 kg·hm-2、钾肥（K2O）88.2 kg·hm-2。磷肥和钾肥在两季施肥中均为基

施。氮肥在小麦季 60%为基施，其余 40%于返青期作为追肥施用；在玉米季 40%为基施，

其余 60%于大喇叭口期作为追肥施用。小麦季和玉米季所施化肥均为尿素（含 N 46.0%）、

磷酸二铵（含 P2O5 42.0%）和硫酸钾（含 K2O 52.0%）。两季施肥中，NSM 处理施用的尿素

含氮量占氮肥施用标准 80%，其余 20%使用鸡粪替代，并将磷肥和钾肥施用标准减去所施

鸡粪中的 P2O5和 K2O 含量后，使用磷酸二铵和硫酸钾补充以达到施用标准，鸡粪作为基肥

施用。 

1.3 样品采集与测定 

土壤样品于 2019 年 6 月小麦收获后采集。使用土钻根据 S 型采样法采集每个小区 0 ~ 

20 cm 土样，混合后分成三部分，一部分风干后用于土壤基本理化性质测定，一部分保存于

-20 ℃用于测定土壤 DOC、可溶性有机氮（DON）、MBC 和微生物生物量氮（MBN），一部

分保存于-80 ℃用于土壤 DNA 提取。 

pH、电导率（EC）、土壤有机碳（SOC）、碱解氮（AHN）、AP 和速效钾（AK）采用常

规方法[13]测定，DOC、DON 采用 Multi C/N 分析仪（Analytik Jena，Multi 3100，德国）测

定；MBC 和 MBN 采用氯仿熏蒸法[13]测定；ROC 采用高锰酸钾氧化法[14]测定；POC 采用

Cambardella 和 Elliott[15]的方法测定。 

1.4 土壤 DNA 提取与高通量测序 

土壤 DNA 使用 Fast DNA Spin Kit for Soil（MP Biomedicals，Santa Ana，CA，美国）试

剂盒，依据说明书步骤从 0.50 g 鲜土中提取。使用 NanoDrop ND-1000 分光光度计（Thermo 

Fisher Scientific，Waltham，MA，美国）测量 DNA 纯度和浓度。分别使用引物 515F（5′- 

GTGCCAGCMGCCGCGGTAA-3′）/907R（5′- CCGTCAATTCMTTTRAGTTT-3′）和

ITS5F （ 5 ′ - GGAAGTAAAAGTCGTAACAAGG-3 ′ ） /ITS1R （ 5 ′ - 

GCTGCGTTCTTCATCGATGC-3′）进行细菌和真菌 PCR 扩增。PCR 扩增物使用 Vazyme 

VAHTSTM DNA Clean Beads（Vazyme，中国）进行纯化。将样品的 PCR 扩增物等摩尔混合

后，使用 Illumina MiSeq 平台的 MiSeq Reagent Kit v3 测序仪进行序列分析（委托上海派森

诺生物科技股份有限公司测定）。使用 QIIME 2（2019.4）处理测序数据，使用 demux 插件

对原始序列数据进行样本拆分，然后使用 cutadapt 插件切除引物，使用 DADA2 插件对数据

进行去噪、拼接及去除嵌合体，之后将扩增子序列变异（ASVs）进行比对，并用 fasttree 2

构建系统发育树。采用 Blast 方法用 Greengenes 和 UNITE 数据库分别对细菌和真菌注释。 

1.5 数据处理 

使用 SPSS 26.0 软件的单因素方差分析（ANOVA）和 Duncan 多重比较分析不同处理间

土壤理化性质、小麦籽粒产量、细菌和真菌的门水平相对丰度、细菌-真菌共现网络中各模

块相对丰度以及各模块优势属相对丰度的差异。使用 R 4.2.2 软件的 vegan 包进行主坐标分

析（principal coordinate analysis，PCoA）、典范对应分析（canonical correspondence analysis，

CCA）、冗余分析（redundancy analysis，RDA）和 α 多样性指数分析；使用置换多元方差分

析（permutational multivariate analysis of variance，PERMANOVA）判断不同处理间土壤细菌

和真菌群落结构的差异，使用蒙特卡洛置换检验（Monte Carlo permutation test，999 permutatio-

ns）对影响土壤细菌和真菌群落结构的土壤理化性质进行显著性检验。使用 R 4.2.2 软件的

Hmisc 包进行细菌-真菌共现网络的微生物类群过滤和网络模块划分，使用 Gephi 0.9.7 软件
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绘制细菌-真菌共现网络图。计算细菌-真菌共现网络主要模块中细菌和真菌的累计丰度后，

使用 SPSS 26.0 软件对模块累计丰度进行标准化，使用 Z 分数表示模块相对丰度。使用一元

线性回归模型分析细菌-真菌共现网络中主要模块的相对丰度与小麦籽粒产量的关系。计算

模块差异优势属相对丰度和土壤理化性质与小麦籽粒产量的皮尔森（Pearson）相关系数（P 

< 0.05）后，使用 Cytoscape 3.9.1 软件绘制相关关系图。其余统计分析采用 Microsoft Excel 

2019、R 4.2.2 和 Origin 2021 软件进行数据处理和绘图。 

2 结 果 

2.1 不同施肥处理土壤理化性质 

由表 1 可见，与 N0S0 处理相比，NS0 处理的 AK 和 DOC 含量显著升高（P < 0.05，下

同），分别增加 39.68%和 34.57%，NS0 处理的 AHN、AP、AK、DON、DOC 和 MBC 含量

显著升高，增幅为 16.60% ~ 136.52%，NS 和 NSM 处理的 EC、SOC、AHN、AP、AK、DON、

MBN、DOC、MBC、POC 和 ROC 含量显著升高，增幅分别为 40.07% ~ 423.22%和 42.35% 

~ 463.83%。N0S、NS0、NS 和 NSM 处理的 pH 相较 N0S0 处理显著降低，降幅为 0.98% ~ 

8.04%。 

表 1 不同施肥处理土壤理化性质 

Table 1 Soil physicochemical properties relative to treatments 

处理 

Treatment 
pH EC SOC/(g·kg-1) AHN/(mg·kg-1) AP/(mg·kg-1) AK/(mg·kg-1) 

N0S0 8.79±0.01a 92.06±1.08b 3.06±0.19b 18.64±0.40d 7.97±1.34c 32.79±1.72c 

N0S 8.71±0.04b 92.65±2.35b 5.63±1.55ab 23.73±0.83d 5.55±0.29c 45.80±0.87b 

NS0 8.43±0.02c 96.14±1.11b 4.23±0.24b 35.39±4.77c 16.56±1.19b 50.46±1.91b 

NS 8.15±0.01d 128.95±4.02a 6.60±0.04a 53.25±2.47b 19.67±0.79b 115.89±1.04a 

NSM 8.09±0.04d 131.05±4.53a 7.84±0.07a 68.96±2.99a 34.12±3.40a 122.69±7.80a 

处理 

Treatment 
DON/(mg·kg-1) MBN/(mg·kg-1) DOC/(mg·kg-1) MBC/(mg·kg-1) POC/(mg·kg-1) ROC/(mg·kg-1) 

N0S0 2.79±0.35c 3.13±1.57b 18.35±0.60e 27.94±7.52c 0.88±0.25b 0.56±0.12c 

N0S 4.36±0.29bc 4.83±1.85b 24.69±1.28c 31.77±6.88bc 1.40±0.07ab 0.47±0.11c 

NS0 6.61±0.26b 6.92±1.91b 21.40±0.33d 52.42±11.73b 1.17±0.21ab 0.76±0.08c 

NS 14.01±0.45a 16.38±0.66a 34.90±0.43b 134.44±5.63a 1.55±0.14a 1.52±0.15b 

NSM 14.66±1.70a 16.97±1.50a 42.39±1.18a 157.52±2.63a 1.61±0.22a 2.27±0.28a 

注：1）N0S0：不施化肥+秸秆离田；N0S：不施化肥+秸秆还田；NS0：常规施化肥+秸秆离田；NS：常规施化肥+秸秆还田；

NSM：施化肥+秸秆还田+鸡粪替代 20%氮肥。2）EC：电导率；SOC：土壤有机碳；AHN：碱解氮；AP：有效磷；AK：速效钾；

DON：可溶性有机氮；MBN：微生物生物量氮；DOC：可溶性有机碳；MBC：微生物生物量碳；POC：颗粒有机碳；ROC：易

氧化有机碳。3）表中数据为平均值±标准误（n=3），同一列不同小写字母表示不同处理间差异显著（P < 0.05）。下同。Note: 1) 

N0S0: no fertilizer or crop straw returning; N0S: crop straw returning; NS0: traditional chemical fertilization; NS: crop straw returning with 

chemical fertilizer; NSM: crop straw returning with chemical fertilizer and the nitrogen was substituted 20% by chicken manure. 2) EC: 

Electrical conductivity; SOC: Soil organic carbon; AHN: Alkali-hydrolyzable nitrogen; AP: Available phosphorus; AK: Available potassium; 

DON: Dissolved organic nitrogen; MBN: Microbial biomass nitrogen; DOC: Dissolved organic carbon; MBC: Microbial biomass carbon; 

POC: Particulate organic carbon; ROC: Readily oxidizable organic carbon. 3)The data in the table are of means ± standard deviation(n=3). 

Different letters in the same column indicate a significant difference between treatments (P < 0.05). The same below. 

2.2 不同施肥处理小麦籽粒产量 
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N0S0 处理籽粒产量为 1.27 t·hm-2，与 N0S0 处理相比，NS0、NS 和 NSM 处理籽粒产量

显著升高，分别增加 6.83、7.75 和 8.57 t·hm-2，而 N0S 处理籽粒产量与 N0S0 处理无显著差

异（P > 0.05，图 1）。 
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注：图中误差线为标准误，不同小写字母表示不同处理间差异显著（P < 0.05）。Note: The error lines in the bar chart are 

standard errors. Different letters indicate a significant difference between treatments (P < 0.05). 

图 1 不同施肥处理小麦籽粒产量 

Fig. 1 Grain yield of wheat relative to treatments 

2.3 土壤微生物群落组成及与土壤性质的关系 

细菌高通量测序序列经过物种注释后归属于 42 个门、119 个纲、286 个目、481 个科和

953 个属。各处理的细菌优势菌门均为放线菌门（Actinobacteria）、变形菌门（Proteobacteria）、

浮霉菌门（Planctomycetes）、酸杆菌门（Acidobacteria）和绿弯菌门（Chloroflexi），占细

菌总丰度的 84.29% ~ 85.85%（图 2a）。方差分析结果表明，NS 处理的放线菌门相对丰度显

著高于其他处理；NSM 处理的浮霉菌门相对丰度显著高于其他处理，而变形菌门相对丰度

显著低于其他处理；N0S0 处理的酸杆菌门相对丰度显著高于 NS 和 NSM 处理。 

真菌高通量测序序列经过物种注释后归属于 9 个门、21 个纲、61 个目、145 个科和 297

个属。各处理的真菌优势菌门均为子囊菌门（Ascomycota），占真菌总丰度的 81.89% ~ 97.66%，

其次为担子菌门（Basidiomycota），占真菌总丰度的 0.42% ~ 4.13%（图 2b）。方差分析结

果表明，与 N0S0 处理相比，N0S、NS0、NS 和 NSM 处理的子囊菌门相对丰度显著增加，

分别增加 12.17%、10.96%、19.27%和 18.92%；担子菌门的相对丰度在各处理间差异未达到

显著水平。 
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图 2 不同施肥处理对门水平土壤细菌（a）和真菌（b）群落组成影响 

Fig. 2 Effects of different treatments on the relative abundance of the major soil bacteria (a) and the major fungi (b) at the 
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phylum level 

各处理间的细菌 Chao1 和 Shannon 指数均无显著性差异；各处理间的真菌 Chao1 指数

无显著性差异，NS 和 NSM 处理的真菌 Shannon 指数相较 N0S0、N0S 和 NS0 处理显著降

低（表 2）。 

表 2 不同施肥处理土壤微生物群落α多样性 

Table 2 α diversity of soil microbial community relative to treatments 

处理 

Treatment 

细菌 Bacteria  真菌 Fungi 

Chao1 Shannon   Chao1 Shannon 

N0S0 9 354.3±463.3a 11.45±0.10a  568.0±39.0a 6.67±0.18a 

N0S 9 154.3±557.5a 11.55±0.03a  550.2±17.7a 6.46±0.04a 

NS0 8 798.3±709.8a 11.43±0.04a  533.6±22.1a 6.50±0.01a 

NS 8 834.9±231.3a 11.44±0.05a  525.6±21.4a 5.96±0.15b 

NSM 8 809.9±423.6a 11.55±0.03a   520.0±13.0a 5.87±0.02b 

对各处理的细菌和真菌群落组成进行 PCoA 分析，主坐标的第一轴和第二轴分别解释了

细菌群落结构 27.16%和 12.57%的总方差（图 3a）；主坐标第一轴和第二轴分别解释了真菌

群落结构47.54%和18.22%的总方差（图3b）。5个处理的细菌和真菌群落均可分为N0S0+N0S、

NS0 以及 NS+NSM 三组，置换多元方差分析（PERMANOVA）表明，在细菌和真菌群落中，

N0S0 和 N0S 处理的群落组成相似，NS 和 NSM 处理的群落组成相似，N0S0+N0S、NS0 以

及 NS+NSM 三组之间的群落组成两两差异显著。 

 

图 3 不同施肥处理土壤细菌群落（a）和真菌群落（b）主坐标分析（PCoA） 

Fig. 3 Principal coordinate analysis (PCoA) of soil bacterial communities (a) and soil fungal communities (b) under different 

treatments 

对不同处理的细菌群落组成与土壤理化性质进行 CCA 分析（图 4a），真菌群落组成与

土壤理化性质进行 RDA 分析（图 4b），并基于蒙特卡洛置换检验（表 3）表明，将重要性

从高到低排序，AP、EC、MBN、SOC、ROC 和 POC 是导致不同处理细菌群落结构变化的

主要土壤理化性质，EC、MBN、ROC、POC、AP 和 SOC 是导致不同处理真菌群落结构变

化的主要土壤理化性质。 
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注：（a）土壤细菌群落组成和理化性质的典范对应分析（CCA）；（b）土壤真菌群落组成和理化性质的冗余分析（RDA）。

Note: (a) Canonical correspondence analysis (CCA) of soil bacterial community composition and physicochemical properties; (b) 

Redundancy analysis (RDA) of soil fungal community composition and physicochemical properties. 

图 4 不同施肥处理土壤细菌（a）和真菌（b）群落组成与土壤理化性质的关系 

Fig. 4 Relationship between soil bacterial (a) and fungal (b) community composition and soil physicochemical properties relative 

to treatments 

表 3 不同施肥处理土壤性质对细菌和真菌群落结构的影响 

Table 3 Effects of soil properties on soil bacterial and fungal community structure relative to treatments 

细菌 Bacteria  真菌 Fungi 

土壤性质 

Soil properties 
R2 P   

土壤性质 

Soil properties 
R2 P 

AP 0.885  0.001**   EC 0.984  0.001**  

EC 0.848  0.001**   MBN 0.893  0.001**  

MBN 0.844  0.001**   ROC 0.855  0.001**  

SOC 0.785  0.001**   POC 0.816  0.001**  

ROC 0.715  0.001**   AP 0.717  0.001**  

POC 0.414  0.044*    SOC 0.623  0.004**  

注：*和**分别表示显著相关（P < 0.05）和极显著相关（P < 0.01）。Note: * indicates a significant correlation (P < 0.05), and ** 

indicates an extremely significant correlation (P < 0.01). 

2.4 细菌-真菌共现网络 

图 5a 所示，利用斯皮尔曼相关关系构建细菌-真菌共现网络，网络中细菌种类占 56.36%，

真菌种类占 43.64%。网络相关关系中，61.12%为正相关关系，38.88%为负相关关系，表明

微生物之间的协同作用高于竞争作用。网络主要分为 4 个较大的模块，模块 1 中，N0S0 和

N0S 处理的相对丰度显著高于 NS0、NS 和 NSM 处理；模块 4 中，NS 和 NSM 处理的相对

丰度显著高于 N0S0、N0S 和 NS0 处理；模块 2 和模块 3 则表现为 NS0 处理的相对丰度显

著高于其他处理（图 5b）。 
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注：网络中的 OTUs 相对丰度高于总丰度的 0.05%，且 OTUs 间具有强相关性（Spearman 相关系数值（r）≥ 0.7，校正后的 

P < 0.01）。蓝线表示正相关关系，红线表示负相关关系，线条越粗表示 Spearman 相关系数值（r）越大，节点的大小按度（即

与该节点连接的边的数量的多少）的大小赋值，连接的边越多，节点越大。Note: The relative abundance of OTUs in the bacterial-

fungal co-occurrence network was higher than 0.05% of the total relative abundance, and there was a strong correlation between 

OTUs (Spearman's r ≥ 0.7, FDR-adjusted P < 0.01). The blue line represents the positive correlation, while the red line represents 

the negative correlation. The thicker line indicates the larger Spearman correlation value (r), the size of the node is assigned 

according to the size of the degree (that is, the number of edges connected to the node), and the more connected edges, the larger 

the node. 

图 5 细菌-真菌共现网络（a）及各模块相对丰度（b） 

Fig. 5 Co-occurrence networks of soil bacteria and fungi (a) and the relative abundance (z-score) of each module (b) 

线性回归分析表明，模块 1 相对丰度与籽粒产量呈显著负向线性关系，模块 4 相对丰度

与籽粒产量呈显著正向线性关系（图 6），而模块 2 和模块 3 的相对丰度与小麦产量相关性

不显著。因此，模块 1 和模块 4 为影响小麦产量的关键模块。 

 

图 6 不同施肥处理模块相对丰度与小麦产量的回归分析 

Fig. 6 Regression analysis of the relative abundance of each module and grain yield of wheat relative to treatments 

图 7 所示，分别将模块 1 和模块 4 中相对丰度排名前 15%的细菌和真菌视为优势属，

模块 1 中细菌以 RB41、芽球菌属（Blastococcus）、鞘氨醇单胞菌属（Sphingomonas）、芽

孢杆菌属（Bacillus）、土微菌属（Pedomicrobium）、微枝形杆菌属（Microvirga）为主导，

真菌以 Dokmaia、葡萄穗霉属（Stachybotrys）、青霉属（Penicillium）、Fusicolla、无色穗

孢属（Achroiostachys）为主导；模块 4 中细菌以类诺卡氏菌属（Nocardioides）、Pir4_lineage、

类固醇杆菌属（Steroidobacter）、纤维单胞菌属（Cellulomonas）为主导，真菌以金孢子菌
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属（Chrysosporium）、无茎真菌属（Acaulium）、裂壳菌属（Schizothecium）为主导。 

方差分析结果表明，模块 1 优势细菌中，NS 和 NSM 处理的 RB41、芽球菌属

（Blastococcus）、鞘氨醇单胞菌属（Sphingomonas）和芽孢杆菌属（Bacillus）相对丰度显

著低于 N0S0 和 NS0 处理。模块 1 优势真菌中，NS 和 NSM 处理的 Dokmaia、葡萄穗霉属

（Stachybotrys）和无色穗孢属（Achroiostachys）相对丰度显著低于 N0S0 和 NS0 处理，

Fusicolla 相对丰度显著低于 N0S0 处理。模块 4 优势细菌中，NS 和 NSM 处理的类诺卡氏菌

属（Nocardioides）相对丰度显著高于 N0S0 和 NS0 处理，纤维单胞菌属（Cellulomonas）相

对丰度显著高于 N0S0、N0S 和 NS0 处理；NSM 处理的类固醇杆菌属（Steroidobacter）相

对丰度显著高于 N0S 处理，Pir4_lineage 相对丰度显著高于其他 4 个处理。模块 4 优势真菌

中，NS 和 NSM 处理的真菌金孢子菌属（Chrysosporium）、无茎真菌属（Acaulium）和裂壳

菌属（Schizothecium）相对丰度显著高于 N0S0、N0S 和 NS0 处理（图 7）。 
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图 7 不同施肥处理模块优势属 

Fig. 7 Dominant genus of each module relative to treatments 

2.5 模块差异优势属及土壤性质与产量的关系 

如图 8 所示，聚焦于模块中相对丰度在各处理间存在差异的优势属，皮尔森相关性分析

表明，模块 1 的差异优势属中，RB41、芽球菌属（Blastococcus）、鞘氨醇单胞菌属

（Sphingomonas）、芽孢杆菌属（Bacillus）、土微菌属（Pedomicrobium）、微枝形杆菌属

（Microvirga）、Dokmaia、葡萄穗霉属（Stachybotrys）、青霉属（Penicillium）、Fusicolla

和无色穗孢属（Achroiostachys）与籽粒产量显著负相关。模块 4 的差异优势属中，类诺卡氏

菌属（Nocardioides）、Pir4_lineage、纤维单胞菌属（Cellulomonas）、金孢子菌属

（Chrysosporium）、无茎真菌属（Acaulium）和裂壳菌属（Schizothecium）与籽粒产量显著

正相关。土壤性质中，EC、SOC、AHN、AP、AK、DON、MBN、DOC、MBC 和 ROC 与

籽粒产量显著正相关，pH 与籽粒产量显著负相关。 
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注：蓝线表示显著正相关关系（P < 0.05），红线表示显著负相关关系。Note: The blue line represents the positive correlation 

(P < 0.05), while the red line represents the negative correlation. 

图 8 不同施肥处理模块差异优势属和土壤性质与小麦产量的相关性分析 

Fig. 8 Correlation analysis among the relative abundance of bacterial and fungal dominant genera within modules, soil 

properties, and grain yield of wheat relative to treatments 

3 讨 论 

3.1 不同施肥处理对土壤理化性质的影响 

有机碳可分为活性有机碳和难降解有机碳，农田土壤活性有机碳包括 DOC、MBC、POC

和 ROC 等，可被作物吸收和利用，并且是土壤细菌和真菌生长的重要能量来源[3]。本研究

中，NS 和 NSM 处理的 DOC、MBC 和 ROC 含量相较 N0S 和 NS0 处理显著升高（表 1），

这可能由于秸秆和鸡粪的施入提供了包含多种土壤碳组分的有机碳化合物，并增加了作物根

系生物量及根系分泌物，使土壤中活性有机碳组分含量增加[7]。此外，秸秆和鸡粪分解过程

中释放的大量营养物质，增加了微生物生长所需的养分供应，促进了微生物的活动，微生物

将秸秆和粪肥中的碳转化为了不稳定形式的有机碳[7]。Liu 等[3]研究发现化肥配施秸秆可加

速有机碳矿化和有机质分解，并释放活性有机碳成分，相较单施化肥显著提高了 DOC、MBC、

POC 和 ROC 含量，与本研究结果相似。 

本研究结果表明，NSM 处理的 DOC、ROC、AHN 和 AP 含量相较 NS 处理显著提升

（表 1）。这可能由于鸡粪本身含有丰富的有机碳，使有机碳活性组分得到提升，且鸡粪与

化肥配施可起到减缓化肥中养分的释放和损失以及提高养分利用效率的作用[5, 16]，使 AHN

和 AP 等速效养分增加，Jin 等[10]还发现在小麦季化肥配施鸡粪通过提高土壤磷酸酶活性，

促进了土壤磷循环，从而显著提高了 AP 含量。 

3.2 不同施肥处理对土壤微生物群落组成的影响 

酸杆菌门主要分解顽固性碳[17]，本研究中，N0S0 处理的酸杆菌门相对丰度显著高于 NS

和 NSM 处理（图 2a），这可能由于酸杆菌适应生存于养分受限制的土壤环境[4]，Liu 等[4]研

究发现不施肥处理的酸杆菌门相对丰度相较单施化肥处理和化肥+牛粪处理分别提高 2.16%

和 2.34%，与本研究结果相似。放线菌门具有生成水解酶及降解纤维素的能力，在难降解化

合物的分解方面发挥着重要作用[18]，本研究中，NS、NSM 和 NS0 处理的放线菌门相对丰度
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高于 N0S0 和 N0S 处理（图 2a），这可能与放线菌适应生存于养分含量较高的土壤环境中

有关[5]。子囊菌门主要降解秸秆中的木质素和纤维素等难降解物质[6]， N0S、NS0、NS 和

NSM 处理的子囊菌门相对丰度相较 N0S0 处理显著增加（图 2b），这可能由于化肥、秸秆

和鸡粪的施入为子囊菌门的生长提供了营养物质。 

微生物群落的丰富度和多样性对土壤功能具有重要影响，Chao1 指数和 Shannon 指数分

别反映微生物群落的丰富度和多样性，数值越大，丰富度和多样性越高[19]。本研究结果表明，

不同施肥处理间的细菌 Chao1 和 Shannon 指数以及真菌 Chao1 指数无显著性差异，而 NS 和

NSM 处理相较 N0S0、N0S 和 NS0 处理显著降低了真菌 Shannon 指数（表 2），这可能由于

化肥配施秸秆和/或鸡粪刺激了某些特定真菌的增殖，抑制了其他真菌的生长，Chernov 和

Semenov[20]指出秸秆的施入不一定会导致土壤微生物总类别的增加，但通常会刺激某些类别

微生物的发育，例如腐生真菌。此外，施用有机物质还可能使一些微生物通过拮抗作用抑制

病原真菌的生长，如通过合成抗生素、溶解酶和挥发性有机物以及通过寄生或直接竞争生态

位来抑制或消除土壤中病原真菌的活性[8]。以往研究中，不同施肥方式对土壤微生物 α 多样

性指数影响的结论尚不一致，例如 Liu 等[21]发现化肥+秸秆处理和化肥+牛粪处理的真菌

Shannon 指数与单施化肥处理相比无显著差异，与本研究结果不一致，Ma 等[5]研究发现，化

肥配施粪肥处理的细菌 Shannon 指数和真菌 Chao1 指数与单施氮磷钾化肥处理相比无显著

差异，与本研究结果相似。 

微生物对环境变化非常敏感，不同施肥方式可能通过影响土壤性质而改变微生物的生存

环境，从而对其群落组成产生影响。细菌和真菌生长需要充足的碳源和氮源，本研究中，土

壤 SOC、ROC 和 POC 含量的变化（图 4）可能影响了细菌和真菌生命活动所需碳源的获取。

Sabir 等[22]指出施用有机肥所增加的有机碳输入，是土壤中异养微生物的重要能量来源。

Zhang 等[7]比较了不施肥、单施化肥、化肥+秸秆和施用有机肥 4 个施肥处理的微生物群落

结构，发现 ROC 是影响细菌群落的关键因素，DOC 是影响土壤真菌群落的主要因素。MBN

是土壤氮库中最活跃的组分之一[23]，本研究中，土壤中 MBN 含量的变化（图 4）可能影响

了细菌和真菌所需氮源的获取。单施秸秆使不稳定碳含量提高，利于微生物早期的快速生长，

但随着秸秆的进一步降解，会使土壤碳氮比值增加，高碳氮比值可能导致土壤微生物与作物

之间争夺氮，从而抑制一些微生物的生长[6]，而化肥中氮的输入可提高土壤 MBN 含量，调

节、降低土壤碳氮比值，为微生物的生存创造有利条件[3, 6]。Jin 等[10]也指出，氮肥的施用可

以通过缓解氮限制而改变微生物群落结构。本研究结果表明，AP 是影响细菌和真菌群落结

构的重要土壤性质（图 4），这可能由于 AP 是微生物生长的养分来源之一，且 AP 可以促

进作物生根，根系生长状况影响了土壤微生物群落组成[18]。此外，小麦在不同生长阶段的根

系分泌物和养分吸收状况不同[24]，可能会对微生物群落组成产生一定影响，本研究仅分析了

小麦收获期的土壤微生物群落组成，具有一定局限性。 

3.3 关键微生物对小麦产量的影响 

本研究中，模块 4 是与小麦籽粒产量显著正相关的关键模块，模块 1 是与小麦籽粒产量

显著负相关的关键模块（图 6），模块 4 和模块 1 中的关键优势细菌和真菌的相对丰度在各

施肥处理间存在差异（图 7）。 

模块 4 的关键优势细菌中，类诺卡氏菌属（Nocardioides）和纤维单胞菌属（Cellulomonas）

为纤维素降解菌（图 7），可有效降解秸秆，利于提高土壤中的有机质含量。Liu 等[19]研究

表明长期施用由鸡粪和秸秆制成的生物堆肥提高了类诺卡氏菌属（Nocardioides）的相对丰

度，其可分泌放线菌素，拮抗土壤病原菌的生长；Abdulla 和 El-Shatoury[25]研究发现，类诺

卡氏菌属（Nocardioides）能够在极低的营养条件下有效降解水稻秸秆；Fang 等[26]发现类诺

卡氏菌属（Nocardioides）还具有降解土壤中除草剂的作用。类固醇杆菌属（Steroidobacter）

为有益微生物，可参与难降解有机化物的分解和土壤中碳、氮和磷的转化，从而促进作物生
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长[27]。Liu 等[4]研究发现，化肥+牛粪处理中类固醇杆菌属（Steroidobacter）的相对丰度高于

单施化肥处理，与本研究结果相似。刘正洋[28]研究表明，Pir4_lineage 相对丰度的增加与有

机肥的施用有关，并与作物产量呈显著正相关关系。 

模块 4 的关键优势真菌中，金孢子菌属（Chrysosporium）为木质素降解菌（图 7）。Khatami

等[29]研究发现，金孢子菌属（Chrysosporium）通过降解木质素衍生的芳香族分子并产生新的

脂肪族分子，促进了腐殖质化进程，有利于土壤有机质的积累和储存；Liu 等[19]指出金孢子

菌属（Chrysosporium）对植物病原微生物有抑制作用；Shang 等[30]还发现，金孢子菌属

（Chrysosporium）能促进土壤中杀虫剂的降解。无茎真菌属（Acaulium）和裂壳菌属

（Schizothecium）为纤维素降解菌，它们可促进木质素和纤维素转化为腐殖物质。He 等[31]

研究了秸秆+牛粪和锯木屑+牛粪等农林生物废弃物堆肥中的关键微生物，发现无茎真菌属

（Acaulium）为堆肥中的优势属之一，可高效促进易利用总糖和纤维素的降解。Zhang 等[32]

研究表明，化肥配施秸秆富集了可加速秸秆降解的裂壳菌属（Schizothecium），并抑制了病

原菌的生长，Liu 等[3]也发现裂壳菌属（Schizothecium）可高效降解秸秆，其丰度随着秸秆的

长期施用而增加。 

模块1的关键优势真菌以植物病原菌居多（图7），Fusicolla和无色穗孢属（Achroiostachys）

均为土壤致病真菌，对作物生长具有不利影响，并降低作物产量[33]。马垒等[34]研究发现与单

施化肥处理相比，化肥配施秸秆处理显著降低了病原菌 Fusicolla 的相对丰度；Zhai 等[35]研

究表明，施用有机物和细菌组成的肥料与不施肥处理相比，显著降低了不利于小麦生长的无

色穗孢属（Achroiostachys）的相对丰度。葡萄穗霉属（Stachybotrys）中有少部分真菌可产生

有益的次生代谢物质，但大部分真菌为植物致病菌，在土壤中普遍存在，同时也是室内污染

真菌，易引起人类疾病，Srour 等[36]研究表明作物枯萎病与土壤中的葡萄穗霉属（Stachybotrys）

有关；Liu 等[19]研究发现与不施肥处理相比，长期施用鸡粪和秸秆等制成的生物堆肥可有效

降低有害微生物葡萄穗霉属（Stachybotrys）的相对丰度；Chen 等[37]发现，在小麦-水稻轮作

系统中，与不施肥处理相比，化肥配施猪粪处理显著降低了葡萄穗霉属（Stachybotrys）的相

对丰度。 

4 结 论 

长期不同施肥模式显著影响小麦籽粒产量，在本试验条件下，常规施化肥+秸秆还田+鸡

粪替代 20%氮肥和常规施化肥+秸秆还田处理对小麦产量提升最大。施肥模式显著改变土壤

理化性质及土壤细菌和真菌群落组成，将重要性由高到低排序，AP、EC、MBN、SOC、ROC

和 POC 是导致不同处理细菌群落结构变化的主要土壤理化性质，EC、MBN、ROC、POC、

AP 和 SOC 是导致不同处理真菌群落结构变化的主要土壤理化性质。基于细菌-真菌共现网

络发现，NS 和 NSM 处理富集了具有降解纤维素和木质素、促进养分转化和循环或抑制病

原菌生长等功能的细菌（类诺卡氏菌属（Nocardioides）、纤维单胞菌属（Cellulomonas）和

Pir4_lineage）和真菌（金孢子菌属（Chrysosporium）、无茎真菌属（Acaulium）和裂壳菌属

（Schizothecium）），同时降低了潜在致病真菌（Fusicolla、无色穗孢属（Achroiostachys）

和葡萄穗霉属（Stachybotrys））的丰度。化肥配施秸秆或化肥配施秸秆和鸡粪导致的产量变

化与这些处理刺激的微生物群落组成变化存在潜在相关关系。 
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