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摘要:为探讨长期施氮对作物运输根和吸收根内生真菌群落特征的影响及其机制。以农田长期定位施肥

试验(1995—2019年)为基础,通过高通量测序技术,研究长期5个施氮肥处理(CK、N1、N2、N1P、N2P。其

中CK、N1、N2施氮量分别为0,55.2,110.4kg/hm2)对谷子不同功能根内生真菌群落组成和结构的影响。

结果表明:CK处理中吸收根的OTUs数和真菌多样性(shannon指数和Chao1指数)均显著高于运输根

(P<0.05)。门水平上,吸收根的Ascomycota和Glomeromycota丰度显著高于运输根(P<0.05),但 Mor-

tierellomycota和Basidiomycota丰度显著低于运输根(P<0.05)。在属水平上,优势菌属 Mortierella 和

Bipolaris在吸收根内的相对丰度显著低于运输根(P<0.05),但Fusarium 和Minimedusa 显著高于运输

根(P<0.05)。高氮施肥吸收根和运输根的OTUs数、Chao1指数分别提高了23.62%,23.87%,其他施肥

则相反。施肥运输根的shannon指数提高了7.12%~19.62%,吸收根则相反。施肥吸收根致病菌属(Bi-

polaris、Fusarium、Magnaporthiopsis、Microdochium)的相对丰度分别增加了52.99%,40.74%,133.06%,

200.00%,运输根中抗病菌属(Minimedusa)的相对丰度提高了40.16%~97.11%。施肥谷子根系碳、氮、磷

含量分别提高了2.33%~11.63%,13.30%~94.66%,3.89%~263.92%,氮磷肥配施处理的影响尤为显著

(P<0.05)。施肥运输根生物量提高了106.67%~336.41%,吸收根的生物量降低了35.20%~60.20%。

长期施肥通过提高土壤速效磷、全磷、可溶性氮和根系碳含量而提高吸收根内生真菌丰度,通过提高根系

生物量而降低运输根内生真菌丰度,低氮磷配施肥(N1P)对土壤养分含量及菌群发展影响最大。探明长期

施氮肥对黄土丘陵区谷子不同功能根系内生真菌分布格局变化的影响,为作物的高产优质及农田土壤生

态环境的良好构建提供理论依据。
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Abstract:Thepurposeofthisstudywastoexploretheeffectanditsmechanismoflong-termnitrogenappli-
cationonthecharacteristicsofendophyticfungicommunityincroptransportrootsandabsorbingroots.
Basedonthefieldlong-termlocationfertilizationexperiment(1995-2019),throughthehigh-throughputse-
quencingtechnology,thelong-term5nitrogenfertilizertreatments(CK,N1,N2,N1P,N2P)werestudied.
Amongthem,theCK,N1,N2nitrogenapplicationrateswererespectively:0,55.2,110.4kg/hm2)onthe
compositionandstructureofendophyticfungicommunityindifferentfunctionalrootsofmillet.Theresults
showedthatthenumberofOTUsandfungaldiversity(shannonindexandChao1index)ofabsorbingroots
inCKtreatmentweresignificantlyhigherthanthoseoftransportingroots.Atthephylumlevel,theabun-



danceofAscomycotaandGlomeromycotaofabsorbingrootswassignificantlyhigherthanthatoftranspor-
tingroots,buttheabundanceofMortierellomycotaandBasidiomycotawassignificantlylowerthanthatof
transportingroots.Atthegenuslevel,therelativeabundanceofthedominantgenusMortierellaandBipo-
larisinabsorbingrootswassignificantlylowerthanthatintransportingroots,butFusariumandMinime-
dusaweresignificantlyhigherthantransportingroots.ThenumberofOTUsandChao1indexofabsorbing
rootandtransportrootofhighnitrogenfertilizationincreasedby23.62%,23.87%,respectively,whileother
fertilizationwasjusttheopposite.TheShannonindexoffertilizationandtransportingrootsincreasedby
7.12%~19.62%,buttheabsorbingrootsweretheopposite.Therelativeabundanceoffertilization-absorbing
rootpathogenicbacteria(Bipolaris,Fusarium,Magnaporthiopsis,Microdochium)increasedby52.99%,

40.74%,133.06%,200.00%,respectively,andtherelativeabundanceofpathogen-resistantbacteria(Min-
imedusa)intransportingrootsincreased40.16%~97.11%.Thecarbon,nitrogen,andphosphoruscontents
ofthemilletrootsystemincreasedby2.33%~11.63%,13.30%~94.66%,3.89%~263.92%,respectively.
Theeffectofcombinedapplicationofnitrogenandphosphoruswasparticularlysignificant.Thebiomassof
fertilizationandtransportrootsincreasedby106.67%~336.41%,andthebiomassofabsorbingrootswasre-
ducedby35.20%~60.20%.Long-termfertilizationincreasedtheabundanceofendophyticfungiinabsorbing
rootsbyincreasingsoilavailablephosphorus,totalphosphorus,solublenitrogenandrootcarboncontent,

andreducingtheabundanceofendophyticfungiintransportingrootsbyincreasingrootbiomass,andapply-
ingphosphorusfertilizerwithlownitrogen(N1P)hasthegreatestimpactonthesoilnutrientcontentandthe
developmentoftheflora.Inshort,long-termnitrogenapplicationcouldchangerootendophyticflorabyaf-
fectingthesoilorrootchemicalcomposition,whichmightleadtothechangesinplantsurvivalstrategiesand
ultimatelyaffectfarmlandecosystems.
Keywords:long-termfertilization;nitrogenandphosphorus;transportroots;absorbingroots;endophytic

fungi

  作物根系中的内生真菌是指生活在作物根系中,
而对作物根系并不引起明显病害症状的拥有不同生

活策略的真菌。一方面,内生真菌能帮助植物获取更

多难以利用的无机和有机养分,促进作物生长发育;
另一方面,其中的病原真菌会从根系中吸收营养供给

自身生长需要。已有研究[1-4]发现,施肥对植物根系

内生菌有显著影响。3年连续施氮显著降低水曲柳

人工林的菌根真菌侵染率[1]。王婷[2]研究发现,施氮

后小麦菌根侵染率提高了16.8%。低氮和高氮对内

生真菌的丰度有不同的影响[3]。李瑞霞等[4]研究发

现,低氮施肥(189kg/hm2)显著提高根内Glomero-
mycota丰度,而高氮施肥(270kg/hm2)显著降低

Glomeromycota丰度。上述争议可能与施氮水平、
测定的微生物指标有关。此外,关于长期施肥如何通

过影响土壤性质、根系化学组分,进而影响根系内生

菌根群落特征的机制也缺乏系统研究。
越来越多的研究[5-10]发现,植物根系是一个高度

异质性的系统,不同根序根系在形态、结构、功能和

菌根的侵染方面具有显著差异。刘莹等[5]研究发现,
油松幼苗的不同根系总根长和比表面积显著不同。
刘丽娜[6]研究发现,水曲柳<1mm 的根系相较于

1~2mm根系周转速度更快。虽然相对于乔木和灌

木等植物而言,农作物不同根序根系之间的差异相对

较小。但也有研究[7-8]发现,农作物根系在形态和功

能方面也存在显著差异。邱新强等[7]研究发现,冬小

麦的不同径级根系的活根长显著不同。李晓龙等[8]

关于玉米的研究表明,不同径级根系的细根生物量、
根长、根表面积均存在显著差异。苗原等[9]和冯欢

等[10]研究发现,菌根真菌的侵染和根系的形态与结

构相关。根系形态和生理功能是显著相关的,吸收根

是负责养分资源吸收,而运输根是负责养分资源运输

和贮存[11]。但不同根序根系中内生菌的群落组成是

否存在差异缺乏系统研究,其对施肥的响应还不清

楚。
先前的研究关于长期施肥如何影响根系内生菌

群特征的机制缺乏系统研究,关于施肥对不同根序根

系中内生菌的群落组成是否存在差异尚不清楚。因

此,本研究以长期定位研究为基础,利用ITSrRNA
高通量测序技术,系统的研究长期施肥条件下中国黄

土高原地区农田谷子吸收根和运输根内生真菌的变

化,说明长期施氮肥对黄土丘陵区谷子不同功能根系

内生真菌分布格局变化的影响,为作物的高产优质及
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农田土壤生态环境的良好构建提供理论依据。

1 材料与方法
1.1 试验地点

长期定位试验田位于中国科学院安塞水土保持综

合试验站(35°14'N,107°41'E)。试验区作为典型的旱作

农业区,属温带季风气候,海拔1200m,年均降水量530
mm,年均气温8.8℃,无霜期160天。试验区土壤类型

为黄绵土,典型农作物为谷子和糜子,当季作物为谷子。
试验开始(1995年)前耕层土壤有机碳、全氮、全磷含量

分别为3.57,2.41,1.33g/kg,有效磷、速效钾、缓效钾含

量分别为19.00,67.00,708.00mg/kg,pH为8.51。

1.2 试验设计

长期定位施肥试验开始于1995年,共5个施肥

处理,随机区组设计,每个处理4个小区重复(n=
4),每个小区面积为3m×7m,坡度15°,投影面积

20m2。5个施肥处理包括:不施肥(CK)、低氮施肥

(N1),55.2kg/hm2、高氮施肥(N2),110.4kg/hm2、
低氮配施磷肥(N1P),施P量为90kg/hm2、高氮配

施磷肥(N2P)。氮肥为尿素,磷肥为过磷酸钙,磷肥

做种肥一次施入,尿素施总量的20%作种肥,余下

80%的尿素在作物拔节期追施。作物种植模式为谷

子—糜子—谷子—大豆轮作,一年一熟。

1.3 样品收集

2019年10月谷子收获后,利用土钻分别按“S”
形五点采样法在每个小区中采集5个点的表层(0—

20cm)土壤混匀,将土壤中的杂质去除后,用于土壤

基本理化指标测定。选取10株形态相似的谷子,根
系按功能法分为运输根、吸收根,一部分用于测根系

内生真菌,剩余部分烘干测定根系碳氮磷元素含量。
将传统的细根(直径≤2mm)区分为吸收根和运输

根,吸收根由低级根组成,负责资源吸收的1,2级根

系;运输根由高级根组成,是负责运输与存储养分资

源的3,4级根系。

1.4 样品分析

土壤理化性质和根系碳、氮、磷元素含量的测定

方法参照鲍士旦[12]方法进行测定。全碳采用重铬酸

钾容量-外加热法测定,全磷采用 H2SO4-H2O2消
解—钼锑抗分光光度法测定,全氮采用全自动凯氏定

氮仪测定。易溶解的有机碳(DOC)和氮(DON)用蒸

馏水浸提法测定。土壤速效磷(SAP)采用分光光度

计测定,有机碳采用TOC仪灼烧法测定。土壤含量

率(WC)采用烘干法测定。

1.5 样品DNA提取和PCR扩增

根据E.Z.N.A.Bsoil试剂盒(OmegaBio-tek,

Norcross,GA,U.S.)说明书提取总DNA,用 Nano-
Drop2000检测DNA浓度和纯度,用1.0%琼脂糖凝

胶电泳检测DNA提取的质量。对真菌ITS1区进行

PCR扩增,合成带有barcode的特异引物。本研究中

真菌 的 引 物 为 ITS1F (5'-CTTGGTCATT-
TAGAGGAAGTAA-3')和ITS2R (5'-GCT-
GCGTTCTTCATCGATGC-3')。PCR 反应体系

(20μL)为:10×Buffer2μL,dNTPs(2.5mmol/L)

2μL,正反向引物(5μmol/L)各0.8μL,Q5DNA
聚合酶(2U/μL)0.2μL,BSA0.2μL,DNA模板

(20ng/μL)1μL,ddH2O13μL。使用ABIGene-
Amp􀅹9700型进行PCR扩增,反应条件为:95℃
预变性3min,27个循环(95℃变性30s,55℃退火

30s,72℃延伸30s),最后72℃延伸10min。每个

样品3个重复扩增,然后将其用2.0%琼脂糖凝胶电

泳检测,用AxyPrepDNAGelExtractionKit(Axy-
genBiosciences,UnionCity,CA,US)纯化合并,将
样品送至IlluminaMiSeq平台进行高通量测序(上海

美吉生物医药科技有限公司)。基于内部转录间隔子

(ITS)基因通过实时PCR对真菌的丰度进行定量。

1.6 数据分析

原始测序序列使用Fastp软件(https://github.
com/OpenGene/fastp)质 控,使 用 Flash软 件(ht-
tps://ccb.jhu.edu/software/FLASH/index.shtml)
拼接,用的 Uparse软件(http://www.drive5.com/

uparse/),根据97%的相似度进行 OTU 聚类,用

RDP Classifier(https://sourceforge.net/projects/

rdp-classifier/)对每条序列进行物种分类注释,比
对Silva数据库(SSU123),设置比对阈值为70%。

采用 Mothur1.3软件分析真菌样品的Alpha多

样性(Chao1指数、ACE指数和Shannon指数)。偏

最小二乘法判别分析(PLS-DA)法,使用 R语言

mixOmics包分析对菌群进行分型。通过 Mantel分

析来检验环境因子对真菌群落的影响。冗余分析

(RDA)基于Bray-Curtis距离算法使用R语言veg-
an包分析,评估环境变量和内生真菌群落之间的关

系。柱状图和折线图制作采用Excel2013软件。使

用SPSS18.0软件进行方差分析和Duncan多重比较

(P<0.05)来确定环境因子和微生物群落丰度在不

同处理之间的差异。

2 结果与分析
2.1 长期施肥对土壤和谷子根系养分含量的影响

由图1可知,长期施肥显著提高了土壤碳、氮、磷
养分含量(P<0.05),增幅为38.5%~77.3%,18.9%~
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36.3%,0.4%~42.1%。其中,高氮施肥和低氮磷配施肥

处理显著提高了土壤碳、氮含量,氮磷肥配施显著提高

了土壤磷和土壤速效磷含量。施肥显著提高了谷子根

系碳、氮、磷含量,增幅为2.33%~11.63%,13.30%~
94.66%,3.89%~263.92%,吸收根的氮含量、磷含量

显著高于运输根。

由表1可知,施肥运输根生物量提高了106.67%~
336.41%,吸收根的生物量降低了35.20%~60.20%。吸

收根生物量在不施肥条件下高于运输根,在施肥条件下

相反。运输根生物量在氮磷配施处理显著大于单施氮

肥,且在低氮配施磷肥处理达到最大值。吸收根在氮磷

肥配施处理根系生物量显著低于单施氮肥处理。

图1 1995-2016年长期施肥土壤养分含量的变化

表1 谷子运输根和吸收根根系组分和生物量

处理

运输根

C/

(g·kg-1)
N/

(g·kg-1)
P/

(mg·kg-1)
生物量/

(g·m-2)

吸收根

C/

(g·kg-1)
N/

(g·kg-1)
P/

(mg·kg-1)
生物量/

(g·m-2)

CK 0.43±0.01b 2.62±0.02e 21.84±1.68d 1.95±0.26e 0.43±0.01c 4.36±0.04c 39.09±2.93c 3.04±0.12a

N1 0.44±0.01b 4.42±0.03c 22.69±1.65d 5.49±0.86c 0.45±0.01b 6.09±0.11b 36.96±2.89c 1.70±0.10bc

N2 0.43±0.01b 5.10±0.08a 27.94±1.27c 4.03±0.70d 0.47±0.02a 6.64±0.37a 36.76±2.59c 1.97±0.13b

N1P 0.48±0.02a 4.08±0.05d 79.48±0.51a 8.51±0.74a 0.46±0.01b 4.94±0.39c 83.93±7.98b 1.51±0.38bc

N2P 0.46±0.01a 4.77±0.03b 65.63±1.13b 7.23±0.49b 0.48±0.02a 6.19±0.55b 98.80±3.36a 1.60±0.27c

  注:表中数据为平均值±标准差;同列不同小写字母表示施肥处理间差异显著(P<0.05)。下同。

2.2 长期施肥对谷子不同功能根内生真菌多样性和

丰度的影响

由图2可知,第1轴(COMP1)对不同功能根内

真菌变化的贡献率分别为11.01%,8.82%,第2轴

(COMP2)对不同功能根内真菌变化的贡献率分别为

6.44%,7.74%。COMP1和COMP2分别代表总变量的

17.45%,16.56%。长期施肥对谷子根内真菌群落产生显

著影响,在运输根和吸收根中均表现为N1P、N2P处理

与N2处理沿第1轴分开,与N1、CK处理沿第2轴分

开,与CK相比,低N施肥对运输根和吸收根内生真菌

无显著差异,高N施肥和平衡施肥对运输根和吸收根的

内生真菌群落有显著影响,且影响不同。
由图3可知,不施肥条件下,吸收根的OTUs数和

真菌α多样性均显著高于运输根。对于运输根而言,长
期施肥处理提高了真菌shannon指数。长期施肥对吸收

根和运输根丰富度指数影响作用相同,除高氮施肥处理

外,长期施肥降低了真菌群落的Chao1指数,OTUs数

在不同施肥处理表现和Chao1指数一致。由图4可知,
优势菌门是Ascomycota、Glomeromycota、Mortierellomy-
cota、Basidiomycota和 Chytridiomycota,优 势 菌 属 是

Mortierella、Bipolaris、Fusarium、Minimedusa、Clados-
porium、Magnaporthiopsis、Microdochium。施氮肥显著
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提高了运输根中Basidiomycota和Glomeromycota相对

丰度,显著降低了 Ascomycota相对丰度,氮磷肥配

施处理表现尤为明显。高氮配施磷肥处理与其它施

肥 处 理 相 反,显 著 降 低 了 Mortierellomycota、

Chytridiomycota的相对丰度。在属水平上,高氮施

肥显著提高了Bipolaris 的相对丰度,降低了 Min-
imedusa 的相对丰度,其他施肥处理相反。高氮配施

磷肥显著提高了Cladosporium 的相对丰度,降低了

Mortierella、Fusarium 的相对丰度。整体上,施肥

提高了Magnaporthiopsis的相对丰度,Microdochi-
um 变化不明显。

低氮施肥和氮磷肥配施降低了吸收根 OTUs
数、真菌shannon指数和Chao1指数,根系内生真菌

存在中等多样性(shannon指数为3~5)。高氮施肥

真菌shannon指数显著降低,OTUs和Chao1指数

显著提高(图3)。在门水平上,施肥增加了Ascomy-
cota丰度,尤其氮磷肥配施处理最为明显,降低了

Glomeromycota、Basidiomycota相对丰度。在属水

平上,施肥显著提高了Bipolaris的相对丰度,降低了

Minimedusa的相对丰度;氮磷肥配施处理显著提高了

Magnaporthiopsis、Microdochium 的相对丰度,降低了

Mortierella的相对丰度,单施氮肥处理相反。高氮施肥

处理显著提高了Fusarium 的相对丰度,其他施肥处理

却正好相反;Cladosporium 的相对丰度表现为在低

氮施肥和低氮磷配施肥显著提高了菌属的相对丰度,
高氮施肥和高氮磷配施肥处理恰好相反(图4)。

图2 根系PLS-DA排序分析

  注:图柱上方不同小写字母表示不同处理间差异显著(P<0.05)。

图3 运输根和吸收根内生真菌群落α多样性和OTUs数

2.3 不同施肥处理影响根系内生真菌群落的因子

对于运输根而言,真菌丰度和根系氮含量、生物

量、土壤全磷、土壤有效磷和土壤含水量显著相关。

Ascomycota的相对丰度与根系生物量、土壤有效磷

含量显著负相关(P<0.05)。Mortierellomycota的

相对丰度与土壤含水量、Glomeromycota的相对丰

度与土壤全磷、土壤有效磷显著正相关(P<0.05)。
对于吸收根而言,真菌丰度和根系全碳、生物量、土壤

全磷、土壤易溶解氮、土壤有效磷、土壤含水量显著

相关。Ascomycota的相对丰度与植物全碳、土壤全

磷、土壤有效磷、Mortierellomycota的相对丰度与土

壤含水量、Glomeromycota的相对丰度与根系生物

量显著正相关(P<0.05)。Ascomycota的相对丰度

与与土壤含水量、Mortierellomycota的相对丰度与

土壤全磷、土壤有效磷显著负相关(P<0.05)。Ba-
sidiomycota的相对丰度与环境因子无相关性(表

2)。由表3可知,在对环境因子与真菌群落进行

Mantel分析得到验证,吸收根内生真菌群落的相对
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丰度与植物全碳、植物全氮、根系生物量、土壤有机

碳、土壤全氮、土壤全磷、易溶解碳、易溶解氮、土壤速

效磷显著相关(P<0.05)。

RDA分析表明,在吸收根中,第1轴和第2轴分

别解释了长期不同施肥下谷子根内真菌群落变异的

42.33%和1.99%;在运输根中,第1轴和第2轴分别

解释了长期不同施肥下谷子根内真菌群落变异的

30.67%和6.47%(图5)。值得注意的是,植物根系碳

含量、土壤全磷含量、易溶解氮含量、土壤速效磷含量

是影响吸收根内生菌群落组成最主要的影响因子,植
物根系生物量是影响运输根内生菌群落结构组成最

主要的影响因子(图5和表4)。

图4 不同功能根系内生真菌群落丰度

表2 不同功能根系内生真菌与影响因子的相关性关系

 不同功能根系 真菌门 RB WC SOC TN TP DOC DON SAP PTC PTN
Ascomycota -0.49* 0.06 -0.10 -0.03 -0.35 0.33 -0.24 -0.49* -0.43 -0.25

Mortierellomycota -0.16 0.45* 0.14 0.17 -0.36 0.02 -0.4 -0.29 -0.20 -0.14
运输根 Basidiomycota 0.35 -0.27 -0.03 0.33 0.22 -0.14 0.15 0.27 0.19 -0.04

Glomeromycota 0.32 -0.20 -0.04 -0.04 0.51* -0.37 0.35 0.55* 0.39 0.11

unclassified_k__Fungi 0.08 -0.11 0.17 -0.10 0.00 0.14 0.43 0.03 0.10 0.49*

Ascomycota -0.41 -0.60* -0.08 -0.25 0.52* -0.18 0.45 0.46* 0.50* 0.02

Mortierellomycota 0.36 0.53* 0.20 0.24 -0.57* 0.25 -0.45 -0.52* -0.34 0.02
吸收根 Basidiomycota 0.15 -0.04 0.03 0.16 0.02 -0.16 0.29 0.13 -0.02 -0.11

Glomeromycota 0.49* 0.39 -0.05 0.42 -0.44 0.16 -0.32 -0.21 -0.40 -0.36

unclassified_k__Fungi 0.25 0.57 0.24 0.32 -0.46* 0.33 -0.46* -0.41 -0.52* 0.15

  注:*表示P<0.05;PTC为谷子根系碳含量;PTN为谷子根系氮含量;RB为根系生物量;SOC为土壤碳含量;TN为土壤氮含量;TP为土壤

磷含量;DOC为易溶解碳含量;DON为易溶解氮含量;SAP为土壤有效磷含量;WC为土壤含水量。下同。

表3 根系内生真菌丰度与影响因子的 Mantel分析

不同功能根系 RB WC SOC TN TP DOC DON SAP PTC PTN
运输根 0.159 -0.02 0.126 0.131 0.142 -0.017 0.128 N/A 0.166 0.163
吸收根 0.269 N/A 0.256 0.266 0.193 0.199 0.213 0.156 0.229 0.273

  注:N/A表示在 Mantel分析时无值。
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3 讨 论
3.1 长期施肥对土壤性质、谷子养分含量和生物量

的影响

黄土丘陵区处半干旱地区,土壤氮磷元素均缺

乏,氮素、磷素和水分都是影响植物生长发育的重要

限制因素。本研究发现,高氮施肥和低氮磷配施肥处

理显著提高了土壤碳、氮含量。可能是由于氮素添加

直接提高了土壤中可利用的氮、磷含量,促进土壤碳

循环,提高了土壤养分的有效性[13]。同时,土壤碳、

氮、磷含量均在 N1P处理达到最大值。可能是低施

肥量促进土壤净氮矿化作用,尤其在氮素缺乏的土

壤,施氮肥显著提高了土壤的潜在氮矿化。但施氮肥

量过多造成土壤pH降低,会抑制微生物活性,土壤

矿化作用和硝化作用下降[14]。显然,氮磷平衡施肥

显著提高了土壤全磷和有效磷含量,但 N2P施肥略

低于N1P施肥处理。可能是氮素施入增加了磷素吸

收,减氮施肥降低了磷素流失风险,长期施用氮磷肥

有助于减轻氮素磷素对谷子生长的限制作用。

图5 根系内生真菌影响因子RDA分析

表4 环境因子与根系内生真菌相关显著性检验

不同功能

根系

环境

因子
RDA1 RDA2 r2 P

运输根 RB -0.74 0.67 0.34 0.025

吸收根

PTC 0.95 -0.31 0.33 0.035
TP 0.96 -0.27 0.36 0.023
DON 0.89 -0.46 0.50 0.001
SAP 0.93 -0.36 0.35 0.024

  长期施肥显著提高了谷子根系碳、氮和磷含量,
其中氮磷配施对根系碳、磷含量的提高最为显著,严
正兵等[15]对拟南芥的研究结果支持了本研究。根系

生物量反映了植物对土壤资源有效性和地上光合产

物在地下分配情况。本研究发现,长期施肥显著提高

了谷子运输根的根系生物量,降低了吸收根的根系生

物量。可能是因为根系碳含量的变化规律与细根的

功能相适应,施肥增加了土壤可利用的养分含量,对
植物细根生产及生物量积累产生影响[16]。吸收根是

承担养分与水分的吸收功能,在其形态构成上对碳需

求较低。运输根有较高的运输能力和外部抗逆性能,
在形态构成上碳投入也较高[11]。

3.2 长期施肥对根系内生真菌多样性和丰度的影响

不同施肥处理根系真菌结构会有明显分型[17]。本

研究发现,谷子内真菌菌群结构分为3大类:第1类是

CK和N1施肥处理,第2类是N2施肥处理,第3类是

N1P和N2P施肥处理。本研究发现,吸收根中Ascomy-
cota的丰度显著高于运输根,这可能与吸收根在不同功

能根系中负责养分和水分的吸收有关[11],根系内生

Ascomycota通过自身分泌的有机酸、碳酸等物质促

进土壤中有机质的分解,加速宿主根系对所需营养元

素的吸收,从而促进作物的生长[18]。

本研究吸收根中Ascomycota丰度随施肥梯度而增

加,但施肥显著降低了Basidiomycota相对丰度,特别是

高氮施肥处理。可能是由于Ascomycota作为吸收根的

优势菌种,在吸收根中占绝对的主导地位,其主要功能

是对养分的吸收,因此对施肥响应敏感。而施肥使得

Basidiomycota丰度降低,可能是施肥促进谷子生长,根
系分泌物抑制其菌群发展,Basidiomycota诱导病害的可

能性被降低[19]。以往的研究[19-20]表明,Basidiomycota主

要分解纤维素、木质素等大分子化合物,和锈菌、黑粉菌

及植物病害的关系非常密切。本研究发现,施肥显著提

高了致病菌的相对丰度,降低了抗病菌的相对丰度。

李光宇等[21]的研究表明,Deuteromycotina的Bipo-
laris易引起小麦根腐病。台佳[22]研究发现,Mi-
crodochium 易引起小麦茎基腐病。Pinzari等[23]研

究发现,Minimedusa 通过改变自身分泌物,从而具
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有抑制其他真菌的特性。已有研究[21-23]可以佐证

Minimedusa 对致病菌有拮抗作用,Bipolaris、Mi-
crodochium 是明显的致病菌。本研究也发现,Bipo-
laris对氮肥响应敏感,施肥显著提高了其丰度,同时

也提高了谷子根系致病的可能性。致病菌属 Mag-
naporthiopsis、Microdochium 对氮磷肥配施响应明

显。Zygomycotina中 Mortierella 对单施氮肥响应

明显,其对化合物有生物转化作用。Minimedusa 是

Basidiomycota的一个新属,且与病害菌发生拮抗作

用,降低了病害,施肥显著降低了其丰度,增加了病害

风险。总之,长期施肥显著提高了吸收根病原菌的丰

度,这将导致作物患病害的风险明显增加。
本研究发现,氮磷肥配施显著提高了Basidiomy-

cota和Glomeromycota相对丰度,显著降低了Asco-
mycota相对丰度。单施氮肥显著提高了内生 Mor-
tierellomycota、Glomeromycota相对丰度。可能是

氮磷肥配施处理中运输根根系碳含量显著高于其他

处理,为Glomeromycota和Basidiomycota中菌群的

发展提供了更好的营养和生长发育条件[15-16]。As-
comycota多数与养分吸收相关,故而运输根的Asco-
mycota丰度相对减少。本研究发现,施肥降低了运

输根 内 致 病 菌 Bipolaris 的 丰 度,提 高 了 抗 病 菌

Minimedusa 的相对丰度,特别是低氮磷配施肥处

理,这与吸收根明显不同。原因可能是相较于吸收

根,运输根益生菌产生更多的抗病化合物[23],导致病

害菌减少,特别是低氮磷配施肥处理表现最明显。同

一菌属对不同施肥和不同功能根系的响应有很大区

别。从菌属丰度变化可以看出,根系内生真菌对氮磷

施肥的水平和类型都有明显的响应。真菌群落的结

构和组成变化与施肥有显著关系[17]。总之,长期氮

磷施肥降低了抗病菌的丰度。

3.3 不同功能根系内生真菌的菌群变化及其影响因子

土壤理化性质与植物根系碳、氮、磷元素含量等

因子的变化影响根系内生真菌群落的组成和结构,但
不同因子的调控作用存在显著的差异。可能是因为

某些内生菌对氮素的响应更为敏感,而一些菌群的生

长和繁殖对养分的需求则不同[24]。根系真菌群落结

构和多样性的变化反映了农业土壤对某些养分的需

求。长期氮磷肥配施可能首先改变土壤有机质的组

成,从而影响真菌的繁殖和组成。已有研究[25]表明,
土壤有机碳与真菌群落具有显著的相关性,而可溶性

有机碳作为易于被土壤微生物分解和利用的活性有

机物,是微生物的主要利用基质和能源,对土壤微生

物和土壤养分均具有重要影响,这可能会间接影响根

系内生真菌群落。在本研究中,土壤理化因子和根系

特征因子对根内真菌群落结构有显著影响,根系碳含

量、土壤磷含量、土壤易溶解氮含量、土壤速效磷含量

对吸收根真菌群落组成和结构有积极的影响作用。
根系生物量对运输根真菌群落组成和结构有负向影

响作用,根系生物量通过影响根系碳含量,从而影响

运输根内生真菌的群落结构,这与已有研究[24-25]结果

一致。总之,施肥会改变土壤理化性质,进而影响根

系真菌的组成及丰度。

4 结 论
(1)长期施肥显著提高了谷子根系和土壤养分含

量,其中,氮磷配施肥对根系碳、磷含量的提高尤为显

著。施肥运输根生物量提高了106.67%~336.41%,
吸收根的生物量降低了35.20%~60.20%。

(2)吸收根中的Ascomycota、Glomeromycota门

及Fusarium、Minimedusa 属相对丰度显著高于运

输根,Mortierellomycota、Basidiomycota门及 Mor-
tierella、Bipolaris、Cladosporium 属相对丰度则显

著低于运输根。
(3)施氮肥通过提高根系生物量改变运输根优势

菌群结构变化。施肥提高了植物根系碳含量、土壤全

磷、速效磷、土壤易溶解氮含量,从而促进吸收根优势

菌群结构变化。施肥增加了吸收根致病菌的相对丰

度,提高了运输根中抗病菌的相对丰度。
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