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　 　 摘要：为探究化肥减量配施有机肥对芒果根际土壤细菌、真菌群落组成和结构的影响，开展田间定位试验，设 ＣＫ
（仅施用化肥）和 Ｔ１（化肥减量 １０％ ＋有机肥 ６． ０ ｔ ／ ｈｍ２）、Ｔ２（化肥减量 ２０％ ＋有机肥 ９． ０ ｔ ／ ｈｍ２）、Ｔ３（有机肥、无机肥

等量复混）、Ｔ４（有机肥、无机肥减量 １０％复混）、Ｔ５（有机肥、无机肥减量 ２０％ 复混）５ 个处理。 利用 ＮｏｖａＳｅｑ 测序平

台，分析土壤细菌、真菌群落结构和组成的变化特征，结合土壤酶活性，探究不同施肥处理下驱动细菌、真菌群落变化

的关键土壤环境因子。 结果表明，Ｔ１、Ｔ２ 处理显著提高了土壤纤维素酶、蔗糖酶的活性，Ｔ３、Ｔ４、Ｔ５ 处理显著提高了脲

酶、酸性磷酸酶的活性，Ｔ２ 处理显著提高了过氧化氢酶的活性；各处理的细菌 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数均显著高于

ＣＫ，Ｔ１、Ｔ３ 处理的 Ｃｈａｏ１ 指数、ＡＣＥ 指数显著高于 ＣＫ；主成分分析结果表明，土壤真菌群落结构在处理间达到显著性

差异，ＣＫ 与 Ｔ１ 及 Ｔ３ 处理、ＣＫ 与 Ｔ２ 及 Ｔ４ 处理分别在土壤细菌、真菌群落结构上差异最大；变形菌门、放线菌门、酸杆

菌门、绿湾菌门均为土壤的优势细菌门，子囊菌门、担子菌门、未确定分类真菌门、壶菌门为优势真菌门；Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关

热图显示，土壤过氧化氢酶活性更易影响根际土壤真菌的相对丰度及多样性。 综合而言，Ｔ２、Ｔ４ 处理更有利于提高土

壤酶的活性，丰富微生物群落的多样性，并可改变微生物群落的结构，为本研究中芒果的最佳施肥方式。
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　 　 广西百色市右江河谷是我国著名干热河谷之

一，被誉为天然温室［１］。 当地芒果栽培历史悠久，
“百色芒果”是全国百强农产品区域品牌，获“国家

级农产品地理标志示范样板”称号。 芒果产业在百

色地区乡村振兴、农民脱贫致富方面发挥了重要作

用。 农户为了增产，种植时往往过量施用化肥。 而

长期过量的化肥投入不仅提高了生产成本，还导致

芒果品质下降、土质退化、环境污染等问题，不利于

芒果产业的可持续发展［２ － ３］。 已有大量研究证明，
化肥减量配施有机肥技术模式可以培肥土壤、改善

南方土壤酸化、提高土壤酶活性、改变土壤微生物

生物学特性［４ － ５］。 臧小平等研究发现，增施有机肥

可提高土壤全氮、有效磷含量，土壤有机质含量也

得到提升，土壤肥力水平提高［６］。 罗玲等使用石灰

与有机肥混施，土壤的脲酶、蔗糖酶、过氧化氢酶活

性提高 ７． ６３％ ～ ５４． ２０％ ，酸性磷酸酶活性降低

１２. ３４％ ～２７． ０６％ ［７］。 陈瑞州等研究发现，化肥减

量 ２０％配施有机肥可提高土壤中真菌、放线菌的数

量，有机肥部分替代化肥可提高土壤中细菌的数

量［８］。 靳晓拓等利用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 测序平台，发
现化肥减量配施有机肥会改变芒果根际土壤的细

菌群落结构，且土壤中变形菌门、放线菌门的含量

得到提高［９］。 江尚焘等发现，高比例有机肥替代施

用，对芒果根际土壤丛枝菌根群落的影响较小，但
可明显改变芒果根系内部的丛枝菌根群落，而生物

有机肥比普通有机肥的效果更佳［１０］。 相关研究也

指出，不合理施肥可能会降低某些功能基因的丰

度［１１ － １２］。 目前，不同有机物料投入土壤后，对土壤酶

活性的变化、微生物群落结构的影响尚不太清楚［１３］。
本研究在化肥减量配施有机肥方式下，利用 １６Ｓ
ｒＤＮＡ 扩增子测序（１６Ｓ ｒＤＮＡ ａｍｐｌｉｃｏｎ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ）、
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ＩＴＳ（ ｉｎｔｅｒｎａｌ ｔｒａｎｓｃｒｉｂｅｄ ｓｐａｃｅｒ）测序技术，研究百色

核心芒果种植区土壤的细菌、真菌群落组成和多样

性，分析土壤酶活性与土壤微生物的相关性；探究

不同化肥减施、有机质补充方式下，土壤理化性质

与微生物多样性相互影响的土壤微生物学机制，旨
在为芒果科学施肥和土壤改良提供科学依据。

１　 材料与方法

１． １　 试验地概况

试验地位于广西壮族自治区百色市右江区芒

果核心示范区（１０６°６′Ｅ，２３°３５′Ｎ），海拔 ５４０ ｍ，年
平均气温 ２２ ℃，极端最高气温 ４２． ５ ℃，年降水量

１ ３５０ ｍｍ，降水集中在每年 ６—８ 月， 无霜期达

３６０ ｄ。 种植基地土壤为赤红壤，其 ｐＨ 值为 ５． １８，
含全氮 ０． ４４ ｇ ／ ｋｇ、碱解氮 ５９． ４８ ｍｇ ／ ｋｇ、有效磷

４３. １５ ｍｇ ／ ｋｇ、速效钾 １０５．１６ ｍｇ ／ ｋｇ、有机质 １５．３６ ｇ ／ ｋｇ。
１． ２　 试验材料

硫酸钾型复合肥，Ｎ、Ｐ２Ｏ５、Ｋ２Ｏ 含量均为 １５％，
云南云天化股份有限公司提供。 有机无机复混肥

（７５％无机肥 ＋ ２５％ 有机质），无机肥 Ｎ、Ｐ２Ｏ５、Ｋ２Ｏ
含量分别为 １３％ 、８％ 、１０％ ，广西绿友农生物科技股

份有限公司提供。 菌棒有机肥，由废弃菌棒添加尿素

调节碳氮比，添加 ＥＭ 菌加速降解有机质，经过充分

腐熟制成，含水量为 ２８． ０％ ，有机质含量为 ６５％ ，ｐＨ
值为 ８. １５，含氮 ２． ０５％ 、磷 １. ０２％ 、钾 １． ４５％ 。 供

试芒果品种为金煌芒，种植密度 ４． ０ ｍ × ４． ０ ｍ，树
龄约 １０ 年。
１． ３　 试验设计

试验设 ５ 个处理，以常规施肥为对照（ＣＫ，仅施

用化肥）。 Ｔ１ 处理：化肥减量 １０％ ＋ 有机肥，即化

肥减量 １０％ ，增施 ６． ０ ｔ ／ ｈｍ２ 的菌棒有机肥；Ｔ２ 处

理：化肥减量 ２０％ ＋有机肥，即化肥减量 ２０％ ，增施

９． ０ ｔ ／ ｈｍ２ 的菌棒有机肥；Ｔ３ 处理：与化学肥料等量

的有机无机复混肥；Ｔ４ 处理：减量 １０％ 有机无机复

混肥；Ｔ５ 处理：减量 ２０％ 有机无机复混肥，详见表

１。 每个处理重复 ３ 次，每次重复由 ５ 棵长势接近的

芒果树组成。
１． ４　 施肥方法

２０２２ 年 ９ 月 １５ 日，沿芒果树冠滴水线内测挖

宽 ２０ ｃｍ、深 ４０ ｃｍ 的半环形沟，一次性施肥后覆土。
１． ５　 样品采集

２０２３ 年 ３ 月 ２０ 日，采集芒果施肥沟 ０ ～ ２０ ｃｍ
土层的土壤，每株随机选择 ２ 个采样点。每个小区

表 １　 各处理具体施肥量

处理

施用量

Ｎ
（ｋｇ ／ ｈｍ２）

Ｐ２Ｏ５

（ｋｇ ／ ｈｍ２）
Ｋ２Ｏ

（ｋｇ ／ ｈｍ２）

菌棒
有机质
（ｔ ／ ｈｍ２）

酵母发酵浓缩
有机质
（ｔ ／ ｈｍ２）

ＣＫ ２２５． ０ ２２５． ０ ２２５． ０ ０． ０ ０． ００
Ｔ１ ２０２． ５ ２０２． ５ ２０２． ５ ６． ０ ０． ００
Ｔ２ １８０． ０ １８０． ０ １８０． ０ ９． ０ ０． ００
Ｔ３ ２２５． ０ １７４． ０ ２１５． ０ ０． ０ ０． ５５
Ｔ４ ２０２． ５ １５６． ６ １９３． ５ ０． ０ ０． ５０
Ｔ５ １８０． ０ １３９． ２ １７２． ０ ０． ０ ０． ４４

取 １０ 点土样，混合均匀后，过 ２ ｍｍ 筛，除去根系残

体，取部分鲜样装入无菌离心管，用干冰保存，送武

汉迈特维尔生物科技有限公司测序；余下土样放室

内自然风干后，过 １ ｍｍ 筛，测定土壤酶活性。
１． ６　 测定指标及方法

１． ６． １　 土壤酶活性测定　 脲酶活性采用靛酚蓝比

色法测定，酸性磷酸酶活性采用磷酸苯二钠比色法

测定，蔗糖酶、纤维素酶活性采用 ３，５ － 二硝基水杨

酸比色法测定，过氧化氢酶活性采用高锰酸钾滴定

法测定［１４］。
１． ６． ２　 微生物高通量测序　 按照 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＮｏｖａＳｅｑ
测序平台标准操作规程，对土壤微生物群落进行测

序［１５ － １６］。 利用土壤 ＤＮＡ 提取试剂盒（ＭＰ１１６５６０２００，
美国）提取土壤微生物 ＤＮＡ，在 ＡＢＩ Ｇｅｎｅ Ａｍｐ ９７００
ＰＣＲ 系统（Ａｐｐｌｉｅｄ Ｂｉｏｓｙｓｔｅｍｓ，美国）上对各处理土壤

ＤＮＡ 样本进行 ３ 次独立 ＰＣＲ 扩增，扩增区域为细菌

１６Ｓ ｒＲＮＡ 基因 Ｖ３ ～ Ｖ４ 区，引物序列为 ３３８Ｆ（５′ － ＡＣ
ＴＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡＧ－３′）、８０６Ｒ（５′ － ＧＧＡＣＴ
ＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ－３′） ［１７］；真菌 ＩＴＳ１ 区引物序

列为 Ｆ（５′ － ＣＴＴＧＧＴＣＡＴＴＴＡＧＡＧＧＡＡＧＴＡＡ－３′）、
Ｒ（５′ － ＧＣＴＧＣＧＴＴＣＴＴＣＡＴＣＧＡＴＧＣ－ ３′） ［１８］；利用

ＰＣＲ产物纯化试剂盒（Ｑｉａｇｅｎ ２８１０６，德国）进行纯化，
构建小片段文库； 经库检合格后， 基于 Ｉｌｌｕｍｉｎａ
ＮｏｖａＳｅｑ 测序平台对该文库进行双末端测序。
１． ６． ３ 　 测序数据处理 　 测序原始数据首先利用

ＱＩＩＭＥ（ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｉｎｓｉｇｈｔｓ ｉｎｔｏ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｅｃｏｌｏｇｙ）
（ｖ１． ２． １）进行 Ｒｅａｄｓ、拼接、过滤、聚类或降噪，删除

嵌合体。 挑选出有效标签序列 （ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｔａｇｓ） 在

１５１ ～ ４３７ ｂｐ 之间，测序错误率小于 ０． １％ ，采用

ＵＳＥＡＲＣＨ 软件在 ９７％ 的阈值下划分操作单元

（ＯＴＵ）。 根据 Ｓｉｌｖａ 数据库，比对 ＯＴＵ 代表序列并

进行分类。 利用 Ｍｏｔｈｕｒ 软件计算 Ｓｈａｎｎｏｎ、Ｓｉｍｐｓｏｎ
多样性指数及 Ｃｈａｏ１、ＡＣＥ 丰富度指数，再进行 α 多
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样性、β 多样性分析。
１． ７　 统计分析

用 Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ Ｅｘｃｅｌ ２０１６、 Ｒ ｖｅｒｓｉｏｎ ３． ５． １、
ＯｒｉｇｉｎＰｒｏ ８． １ 进行数据处理和作图，用 ＳＰＳＳ ２３． ０
进行统计分析。

２　 结果与分析

２． １ 　 化肥减量配施有机肥对根际土壤酶活性的

影响

如图 １ 所示，在土壤脲酶活性方面，Ｔ３ 处理活

性最高，显著高于 ＣＫ，比 ＣＫ 提高 ７０． ２１％ ；Ｔ４、Ｔ５
处理之间无显著差异，两者均显著高于 ＣＫ，分别比

ＣＫ 提高 ４５． ７４％ 、４０． ４４％ ；Ｔ１、Ｔ２ 处理与 ＣＫ 之间

无显著差异。 在土壤酸性磷酸酶活性方面，Ｔ３ 处理

活性最高，显著高于 ＣＫ，比 ＣＫ 提高 １１． ２２％ ，Ｔ１、
Ｔ４、Ｔ５ 处理显著高于 ＣＫ，分别比 ＣＫ 提高 ３． ８８％ 、
８． ９８％ 、４． ９０％ ；Ｔ２ 处理和 ＣＫ 之间无显著差异。 在

土壤纤维素酶活性方面，ＴＩ 活性最高，显著高于

ＣＫ，比 ＣＫ 提高 ９． ５１％ ；Ｔ２、Ｔ３、Ｔ４、Ｔ５ 处理与 ＣＫ 之

间无显著差异。 在土壤蔗糖酶活性方面，Ｔ２ 处理活

性最高，Ｔ１ 处理次之，两者均显著高于 ＣＫ，分别比

ＣＫ 提高 １８． １１％ 、５． １４％ ；Ｔ３、Ｔ４、Ｔ５ 处理均显著低

于 ＣＫ。 在土壤过氧化氢酶方面，Ｔ２ 处理活性显著

高于 ＣＫ 和 Ｔ１、Ｔ３、Ｔ４、Ｔ５ 处理，比 ＣＫ 提高 ８． １０％ ；
Ｔ１、Ｔ４、Ｔ５ 处理和 ＣＫ 之间无显著差异，Ｔ３ 处理活性

最低，显著低于 ＣＫ。

２． ２　 化肥减量配施有机肥对土壤微生物群落结构

特征的影响

２． ２． １　 土壤微生物群落 α 多样性　 由 α 多样性分

析发现，微生物群落覆盖率在 ９１． ００％ ～ ９９． ７５％ ，
表明绝大部分物种均在检测结果中出现，反映出土

壤微生物群落的多样性真实有效（表 ２）。 各处理

中，细菌的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数均显著高于

ＣＫ，表明化肥减量配施有机肥能显著提高芒果根际

土壤细菌群落多样性。 Ｔ１、Ｔ３、Ｔ４ 处理的 ＡＣＥ 指

数、Ｃｈａｏ１ 指数均高于 ＣＫ，表明这 ３ 个处理的土壤

细菌群落丰度较高。 Ｔ１、Ｔ３、Ｔ５ 处理的真菌 Ｓｈａｎｎｏｎ

指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数均显著高于 ＣＫ，表明这 ３ 种处理

下土壤真菌群落有较高的多样性，Ｔ３、Ｔ４ 处理的真

菌 Ｃｈａｏ１ 指数、ＡＣＥ 指数均高于 ＣＫ，表明这 ２ 种处

理下土壤真菌群落丰度较高。
２． ２． ２　 ＯＴＵ 聚类分析　 由图 ２ 可知，Ｔ１ 处理的细

菌 ＯＴＵ 数量最多，比 Ｔ５ 处理多 ４３． １０％ ；Ｔ３ 处理的

真菌 ＯＴＵ 数量最多，比 Ｔ２ 处理多 ５６． ０３％ 。 在细菌

中，ＣＫ、Ｔ１、Ｔ２、Ｔ３、Ｔ４、Ｔ５ 处理共产生细菌 ＯＴＵ 为

１８ ４２６ 个，其共有的 ＯＴＵ 数为 ５３２ 个，占总数的

２. ８９％ ；各处理包含 ＯＴＵ 数量排序为 Ｔ１ ＞ Ｔ３ ＞
ＣＫ ＞ Ｔ４ ＞ Ｔ２ ＞ Ｔ５， 表明 Ｔ１、 Ｔ３ 处理具有较为丰富

—２４２— 江苏农业科学　 ２０２５ 年第 ５３ 卷第 ２ 期



表 ２　 芒果根际土壤细菌和真菌群落 α多样性指数

项目 处理 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数 Ｃｈａｏ１ 指数 ＡＣＥ 指数
覆盖率
（％ ）

细菌 ＣＫ ６． ８３ ± ０． ０９ｄ ０． ８６ ± ０． ００６ｃ ４ ２２２． ４５ ± ６６． ５３ｂ ４ ９１１． ７０ ± ８３． ７７ｂｃ ９３． ４５ ± ０． ００５ａ
Ｔ１ ９． ６９ ± ０． ０９ａ ０． ９８ ± ０． ００３ａ ６ １２５． ９８ ± ３６７． ３４ａ ６ ９３９． １１ ± ４５９． ５０ａ ９１． ００ ± ０． ００２ｂ
Ｔ２ ７． ４４ ± ０． １０ｃ ０． ９２ ± ０． ０３０ｂ ４ ０５２． ５５ ± １５７． ２３ｂ ４ ５８２． ８５ ± ２７． １５ｃ ９４． ０５ ± ０． ００２ａ
Ｔ３ ９． ０４ ± ０． ０５ｂ ０． ９７ ± ０． ００３ａ ５ ３２１． １１ ± ３６９． ７３ａｂ ５ ９６４． ３０ ± ５１９． ３４ａｂ ９２． ２５ ± ０． ００８ｂ
Ｔ４ ７． ４３ ± ０． ３０ｃ ０． ９０ ± ０． ００１ｂ ４ ４２４． １６ ± ３３７． ９１ｂ ５ １１０． ８６ ± ４４６． ５２ｂ ９３． ４０ ± ０． ００６ａｂ
Ｔ５ ７． ５１ ± ０． １１ｃ ０． ９１ ± ０． ００３ｂ ３ ７２２． ７１ ± ５０７． ７６ｂ ４ ２２０． ３２ ± ５４３． ７３ｃ ９５． ８５ ± ０． ００３ａ

真菌 ＣＫ ３． ９２ ± ０． ５０ｂ ０． ７３ ± ０． １００ｃ ３６４． ２６ ± ４９． ７６ｂ ３９６． ５７ ± ６２． ２３ａｂ ９９． １０ ± ０． ００４ｂ
Ｔ１ ５． ２８ ± ０． １３ａ ０． ９４ ± ０． ０１０ａ ３４５． ５８ ± １６． ９２ｂ ３６５． ５３ ± ２７． ７２ｂｃ ９９． ４０ ± ０． ００３ａｂ
Ｔ２ ３． ５５ ± ０． ２６ｂ ０． ８１ ± ０． ０３０ｂ ２７６． ８６ ± １１． ２３ｃ ３０８． ７３ ± ２０． ４３ｃ ９９． １５ ± ０． ００１ｂ
Ｔ３ ５． ３３ ± ０． １７ａ ０． ９０ ± ０． ０２０ａ ４３１． ９４ ± ６２． ３２ａ ４５９． ５３ ± ６３． ５４ａ ９８． ９０ ± ０． ００３ｂ
Ｔ４ ３． ６０ ± ０． ２０ｂ ０． ８１ ± ０． ０１０ｂ ３８２． １６ ± ２２． ９９ａｂ ４０１． ５８ ± １０． ０８ａ ９８． ８０ ± ０． ００１ｂ
Ｔ５ ５． ３６ ± ０． ２０ａ ０． ９３ ± ０． ０１０ａ ３１７． ６５ ± ３５． ４７ｂｃ ３２６． ５８ ± ４２． ２０ｂｃ ９９． ７５ ± ０． ００２ａ

　 　 注：同栏同列数据后不同小写字母表示处理间差异显著（Ｐ ＜ ０． ０５）。

的土壤细菌类群。 ＣＫ 与各处理产生真菌 ＯＴＵ 数为

２ ０６８ 个，其共有的 ＯＴＵ 为 ８２ 个，占总数的 ３． ９７％ ，
各处理产生 ＯＴＵ 数量排序为 Ｔ３ ＞ Ｔ４ ＞ ＣＫ ＞ Ｔ１ ＞
Ｔ５ ＞ Ｔ２，表明有机无机复混肥处理的真菌 ＯＴＵ 数量

普遍高于 ＣＫ，Ｔ３、Ｔ４ 处理的真菌 ＯＴＵ 数量分别是

ＣＫ 的 １． ３２、１． １０ 倍。
２． ２． ３　 物种相对丰度分析　 由图 ３ － Ａ 可知，Ｔ１ 处

理的曲线在水平方向上宽度最大，ＣＫ 的宽度最小，
细菌相对丰度与水平宽度呈正相关，反映出 Ｔ１ 处

理的细菌相对丰度最高，ＣＫ 最低；Ｔ３、Ｔ４、Ｔ５ 处理的

曲线在垂直方向上均跨度较大，说明有机质不仅提

升了土壤细菌群落多样性，还增加了细菌群落均匀

度。 由图 ３ － Ｂ 可知，Ｔ３ 处理的曲线在水平方向上

宽度最大，反映其土壤真菌相对丰度最高，反之，ＣＫ
的真菌相对丰度最小；各处理曲线在垂直方向平滑

度均大于 ＣＫ，表明化肥减量配施有机肥均增加了土

壤真菌群落的多样性和均匀度。
２． ２． ４　 土壤微生物群落组成　 由图 ４ － Ａ 可知，在
门水平上，土壤细菌群落优势菌群分别是变形菌

门、放线菌门 １、放线菌门 ２、耐酸菌门，平均相对丰

度分别为 ５３． １２％ 、２０． ３０％ 、４． ４８％ 、４． ３８％ ，占细

菌群落的 ８２． ２８％ 。 与 ＣＫ 相比，Ｔ１、Ｔ２、Ｔ３、Ｔ４、Ｔ５
处理均提高了放线菌门的相对丰度，分别提高

１４. ５２％ 、５． ２３％ 、２８． １８％ 、３３． ０９％ 、９． ０３％ 。
　 　 由图 ４ － Ｂ 可知，在不同施肥处理下，土壤真菌

群落门水平的相对丰度占优势的有子囊菌门、担子

菌门、未确定分类真菌门、壶菌门，平均相对丰度分

别为 ７９． ４８％ 、１３． ２２％ 、５. ３２％ 、１． ３６％ ，占真菌群

落组成的 ９９． ３８％ 。 与 ＣＫ 相比，Ｔ１、Ｔ２、Ｔ３、Ｔ４、Ｔ５
处理均增加了子囊菌门的相对丰度，分别提高 ０. ９７、
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１． ９７、１． ９８、２． ２１、２． ３２ 倍；均降低了担子菌门的相

对丰度， 分别降低到 ＣＫ 的 ５４． ２７％ 、 ２２. ８８％ 、
１５. ８５％ 、１０. ０８％ 、３２． ２２％ 。
２． ２． ５　 土壤微生物群落 β 多样性分析　 土壤细菌

主成分分析结果（图 ５ － Ａ）显示，ＰＣ１、ＰＣ２ 分别解

释变量方差的 ３４． ９７％ 、１７． ２６％ ，累计贡献率达到

５２． ２３％ 。 ＣＫ、Ｔ１、Ｔ２、Ｔ３、Ｔ４ 处理的 ３ 个重复样点

的细菌群落组成均聚集在同一个象限，表明样品的

重复性较好，组内变异相对较小。 ＣＫ 与 Ｔ１、Ｔ３ 相

对距离较远，表明 ＣＫ 与 Ｔ１、Ｔ３ 处理细菌群落之间

的进化距离较远，而 Ｔ４ 与 Ｔ５ 处理细菌群落之间的

进化距离较近。 土壤真菌主成分分析结果（图 ５ －
Ｂ）分别解释的变量方差为 ２７． ４８％ 、１９． ０１％ ，累计

贡献率达到 ４６. ４９％ 。 其中 ＰＣ１ 将 ＣＫ 与 Ｔ２、Ｔ４ 处

理分隔开，表明 ＣＫ 与 Ｔ２、Ｔ４ 处理真菌群落之间的

进化距离较远，而 ＣＫ 与 Ｔ１、Ｔ３、Ｔ５ 处理之间的进化

距离较近。
２． ３　 化肥减量配施有机肥对土壤酶活性与微生物

群落相对丰度相关性的影响

分别对相对丰度较高的 １８ 个细菌和 １８ 个真菌

物种进行聚类，分析属水平上土壤微生物群落与土

壤酶活性的关系，通过 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关分析，根据显著

性制作热图。 由图 ６ － Ａ 可知，过氧化氢酶活性与

小单胞菌属、放线菌属均表现出极显著正相关（Ｐ ＜
０． ０１）；脲酶活性与热酸菌属表现出极显著负相关

（Ｐ ＜ ０． ０１）；纤维素酶活性与慢生根瘤菌属、假苯基

杆菌属均呈极显著正相关（Ｐ ＜ ０． ０１）；蔗糖酶活性与

热酸菌属呈极显著正相关（Ｐ ＜ ０． ０１），与马杜拉放线

菌属、中村氏菌属表现出极显著负相关（Ｐ ＜ ０． ０１）。
由图 ６ － Ｂ 可知，酸性磷酸酶活性与多齿菌属

表现出极显著负相关（Ｐ ＜ ０． ０１）；纤维素酶活性与

光柄菇属表现出极显著正相关（Ｐ ＜ ０. ０１）；过氧化

氢酶活性与节丛孢属、木霉属、拟孔菌属、白粉菌属

均表现出极显著正相关（Ｐ ＜ ０． ０１）。

３　 讨论

３． １　 不同施肥处理对土壤酶活性的影响

土壤酶的活性与土壤有机质代谢、养分释放及

利用有紧密关系［１９］，土壤酶的活性可以反映土壤中

营养 物质代谢的强度［２０］ 。土壤酶的活性与土壤中
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有机质含量、含水量、ｐＨ 值、容重、矿质营养等因素

有关［２１ － ２２］。 本研究表明，有机无机复混肥料处理可

显著提高土壤脲酶、酸性磷酸酶的活性，这可能与

有机无机复混肥料较易溶解有关；而化学肥料及配

施有机肥因难于溶解，导致速效氮、速效磷等矿质

营养不足。 研究表明，脲酶、酸性磷酸酶活性与土

壤速效氮、速效磷含量呈显著正相关［２３］。 本研究

中，土壤脲酶、酸性磷酸酶活性相对较低，与张斌等

的研究结果［２４ － ２５］ 一致；而与陈瑞州等的研究结

果［８］有所不同，原因可能与水分胁迫环境不同有

关。 李义林等研究发现，施用有机肥可提高干热区

火龙果土壤的蔗糖酶活性［２６］。 赵霞等研究发现，羊
粪有机肥可显著提高土壤的蔗糖酶活性［２７］。 秦秦

等研究发现，高量有机肥配施化肥可提高土壤的蔗

糖酶活性［２８］。 本研究也发现，不同化肥减量配施有

机肥，可提高土壤蔗糖酶活性；Ｔ２ 处理的土壤蔗糖

酶活性最高，菌棒有机肥与化肥既满足无机氮源对

土壤微生物群落的启动作用，也为微生物增殖提供

了大量碳源，从而提高土壤酶活性［２９］。 Ｔ３、Ｔ４、Ｔ５
处理中的有机质属于酵母发酵浓缩液，其降解迅

速，土壤纤维素酶和蔗糖酶因反应底物的缺乏而导

致活性降低，这与李波等利用农业废弃物发酵有机

肥对烟草土壤酶活性的研究结果［３０］相似。
３． ２　 不同施肥处理对土壤微生物多样性的影响

土壤微生物是土壤养分转化的关键因素之一，
其多样性和群落结构代表土壤中物质的代谢程

度［３１］。 土壤微生物中细菌数量、种类最多［３２］，其中

较多的是变形菌门、酸杆菌门、放线菌门［３３］。 本研

究发现，不同施肥处理均提高了细菌中放线菌门的

相对丰度及多样性，与王亚麒等在烟田［３４］、王宁等
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在棉田［３５］的研究结果相同。 变形菌门属于共营养

型菌门，土壤养分越丰富，其相对丰度也越高［３６］。
本研究中，Ｔ１、Ｔ３ 处理降低了土壤变形菌门的相对

丰度，而其余处理与 ＣＫ 相差不大，可能是因为充足

土壤养分和干旱加速了固氮微生物间的竞争［３７］。
本研究发现，真菌丰富度和物种数量相对其他研

究［３８］均较低，这与李媛媛等认为干旱指数是影响真

菌生物多样性的主要生态因子之一［３９］相似。 与 ＣＫ
相比，５ 种不同施肥处理并不全部增加真菌物种数

量或提高其多样性，与侯萌等在有机质含量与真菌

群落关系研究中认为有机质含量对真菌生物多样

性影响较小［４０］ 相一致。 不同施肥处理均在土壤真

菌群落门水平上提高了子囊菌门的相对丰度，降低

担子菌门的相对丰度，与邓德雷等在半干旱环境下

得出的土壤氮含量与子囊菌门丰度呈正相关的研

究结果［４１］类似。 子囊菌门具有分解木质纤维素能

力，参与土壤有机质的矿化，其相对丰度的升高可促

进土壤有机质矿化和养分释放［４２］。 较高丰度的担子

菌门多存在于贫瘠土壤中，与土壤的 Ｃ ／ Ｎ 呈显著负

相关［４３］。 本研究中，不管是菌棒有机肥还是酵母发

酵浓缩液，均提高了土壤有机质含量，Ｃ ／ Ｎ 也会有所

提高，因而，担子菌门的相对丰度也降低，这与温烜琳

等在腐熟羊粪有机肥改变植烟土壤微生物丰度的研

究结果［４４］相似。
３． ３　 不同施肥处理土壤微生物多样性与土壤酶的

关系

土壤酶活性增强也表明土壤生物代谢提高，植
株抗性增强。 土壤酶活性与环境因子相互作用，根
际分泌物质和微生物活动极大影响土壤酶的活

性［４５］。 根据 Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关热图分析结果可知，过
氧化氢酶活性与 ２ 个细菌门、４ 个真菌门的相对丰

度均为正相关。 土壤过氧化氢酶与土壤微生物的

互作也在其他研究中被发现。 莫俊杰等研究发现，
盐胁迫下土壤过氧化氢酶活性与土壤放线菌数量

相关［４６］。 张含等研究发现，土壤过氧化氢酶活性与

多种细菌、真菌生物多样性显著相关［３８］。 脲酶、酸
性磷酸酶活性与土壤微生物群落相关性较弱，表明

干旱影响了土壤酶活性［２６］。

４　 结论

本研究结果表明，化肥减量配施有机肥显著影

响土壤酶活性及土壤细菌、真菌群落结构；有机肥

与无机肥配施，可调控土壤的 Ｃ ／ Ｎ 和微生物多样

性，进而影响芒果种植土壤的质量。 在干热河谷环

境下，有机无机复混肥处理（Ｔ４）、化肥减量配施高

量有机肥处理（Ｔ２）均较单施无机肥料具有更高的土

壤酶活性，更加丰富了土壤微生物多样性。 期待本研

究结果可为芒果科学施肥和提高芒果果园土壤肥力

提供依据，并为芒果产业可持续发展提供借鉴。
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