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短期玉米秸秆还田对冷凉地区土壤
真菌多样性的影响
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　 　 摘　 要: 在玉米吐丝期ꎬ利用传统涂布平板法和高通量测序技术ꎬ设置常规秸秆不还田(ＣＫ)、秸秆深翻还田

(ＳＦ)和秸秆旋耕还田(ＸＧ)３ 个处理ꎬ研究 ０~１０ ｃｍ、１０~ ２０ ｃｍ 和 ２０~ ３０ ｃｍ 土层真菌群落丰富度、多样性和群落

结构变化ꎬ揭示冷凉地区玉米秸秆还田真菌群落结构及其差异ꎮ 结果表明:冷凉地区玉米秸秆还田对土壤真菌多

样性的影响较大ꎬ秸秆还田土壤中可培养真菌数为 ＳＦ>ＸＧ>ＣＫꎻ秸秆还田后土壤真菌优势菌群发生变化ꎬＣＫ 优势

菌为马拉色氏霉菌属、被孢霉属和葡萄孢属ꎬＸＧ 优势菌为被孢霉属ꎻＸＧ 和 ＳＦ 表层土壤中耐冷酵母菌属和被孢霉

属是优势菌ꎻＳＦ 处理 ２０~３０ ｃｍ 土层优势菌为葡萄孢属ꎮ 真菌菌群 Ａｌｐｈａ 多样性、群落组成丰度、ＲＤＡ(Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ
ａｎａｌｙｓｉｓ)和菌群相似性综合分析可知ꎬＳＦ 和 ＸＧ ０~２０ ｃｍ 土层菌群差异小ꎻＳＦ 和 ＸＧ 均能增加 １０~ ３０ ｃｍ 土层真菌

群落丰度ꎮ
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　 　 Ａｂｓｔｒａｃｔ: Ｔｏ ｅｘｐｌｏｒｅ ｔｈｅ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｍａｉｚｅ ｓｔｒａｗ ｒｅｔｕｒｎｉｎｇ ｔｏ ｔｈｅ ｆｉｅｌｄ ｉｎ ｔｈｅ ｃｏｌｄ ａｎｄ ｃｏｏｌ
ａｒｅａ ａｎｄ ｉｔｓ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ. Ｔｈｅ ｐｌａｔｅ ｃｏｕｎｔ ａｇａｒ (ＰＣＡ) ｍｅｔｈｏｄ ａｎｄ ｈｉｇｈ ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ ｗｅｒｅ ｕｓｅｄ
ｔｏ ｄｅｔｅｒｍｉｎｅ ｔｈｅ ａｍｏｕｎｔ ｏｆ ｆｕｎｇｉ ａｎｄ ｓｔｕｄｙ ｔｈｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｒｉｃｈｎｅｓｓꎬ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ０~１０ꎬ １０
~２０ꎬ ２０~３０ ｃｍ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｉ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｔｒａｗ ｒｅｔｕｒｎｉｎｇ ｔｏ ｔｈｅ ｆｉｅｌｄꎬ ｗｈｉｃｈ ｉｎｃｌｕｄｅｄ ｔｈｅ ｃｏｎｖｅｎｔｉｏｎａｌ ｎｏ￣ｓｔｒａｗ ａ￣
ｍｅｎｄｅｄ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ (ＣＫ)ꎬ ｓｔｒａｗ￣ｄｅｅｐ ｉｎｃｏｒｐｏｒａｔｉｏｎ ( ＳＦ) ａｎｄ ｒｏｔａｒｙ ｔｉｌｌａｇｅ ｗｉｔｈ ｓｔｒａｗ (ＸＧ) ｏｎ ｓｏｉｌ ｉｎ ｓｐｒｉｎｇ
ｍａｉｚｅ ａｔ ｓｉｌｋｉｎｇ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｃｏｌｄ ａｒｅａ ｏｆ ｍａｉｚｅ ｓｔｒａｗ ｒｅｔｕｒｎｉｎｇ ｈａｖｅ ａｎ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｅｆｆｅｃｔ ｏｎ ｓｏｉｌ
ｆｕｎｇａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ. Ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｆｕｎｇｉ ｉｎ ｍａｉｚｅ ｓｔｒａｗ ｒｅｔｕｒｎｉｎｇ ｔｏ ｔｈｅ ｆｉｅｌｄ ｃａｎ ｂｅ ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ ｂｙ ＳＦ>ＸＧ>ＣＫꎻ Ｔｈｅ
ｄｏｍｉｎａｎｔ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｆｌｏｒａ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｉ ｗａｓ ｃｈａｎｇｅｄ ａｆｔｅｒ ｓｔｒａｗ ｒｅｔｕｒｎｉｎｇ ｔｏ ｔｈｅ ｆｉｅｌｄ. Ｔｈｅ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓｏｉｌ
ｏｆ ｎｏ￣ｓｔｒａｗ ａｍｅｎｄｅｄ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ｗｅｒｅ Ｍａｌａｓｓｅｚｉａꎬ Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａꎬ Ｂｏｔｒｙｔｉｓꎻ Ｔｈｅ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｏｆ ｒｏｔａｒｙ
ｔｉｌｌａｇｅ ｗｉｔｈ ｓｔｒａｗ ｗｅｒｅ Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａꎻ Ｔｈｅ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｔｏｐｓｏｉｌ ｏｆ ｓｔｒａｗ￣ｄｅｅｐ ｉｎｃｏｒｐｏｒａｔｉｏｎ ｗｅｒｅ
Ｇｕｅｈｏｍｙｃｅｓ ａｎｄ Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ. Ｔｈｅ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ２０ ~ ３０ ｃｍ ｏｆ ｓｔｒａｗ￣ｄｅｅｐ ｉｎｃｏｒｐｏｒａｔｉｏｎ ｗｅｒｅ Ｂｏｔｒｙｔｉｓ.
Ｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ａｌｐｈａ ｆｕｎｇｉ ｆｌｏｒａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｂｕｎｄａｎｃｅꎬ ＲＤＡ (Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａ￣
ｎａｌｙｓｉｓ) ａｎｄ ｆｌｏｒａ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｓｈｏｗｓ ｔｈａｔꎬ ｔｈｅｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｗａｓ ｎｏｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｉｎ ０~２０ ｃｍ ｓｏｉｌ ｌａｙｅｒ ｏｆ
ｒｏｔａｒｙ ｔｉｌｌａｇｅ ａｎｄ ｓｔｒａｗ￣ｄｅｅｐ ｉｎｃｏｒｐｏｒａｔｉｏｎ ｗｉｔｈ ｓｔｒａｗ. Ｔｈｅ ｒｏｔａｒｙ ｔｉｌｌａｇｅ ａｎｄ ｓｔｒａｗ－ｄｅｅｐ ｉｎｃｏｒｐｏｒａｔｉｏｎ ｗｉｔｈ ｓｔｒａｗ
ｃｏｕｌｄ ｉｎｃｒｅａｓｅ ｔｈｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ １０~３０ ｃｍ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ.
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　 　 秸秆还田能提高土壤养分含量、调节土壤微生

物群落结构和多样性ꎬ微生物多样性和群落结构在
一定程度上反映农田生态系统基本情况ꎮ 前人主

要对森林[１－８]、退化草场[８－９]、荒漠草原[１０－１３]、保护
地[１４－１７]、茶园[１８]、果园[１９－２０]、旱田[２１－２４]、稻田[２５－２７]、
药用植物根际[２８－２９]、花卉根际[３０－３１]、烟草[３２]、生物
土壤结皮[３３]、露天矿区复垦[３４]、重金属污染[３５－３７]和
农药残留[３８]等土壤真菌结构及多样性进行了研究ꎬ
耕作方式有连作大豆[２１]、黑土区玉米连作[２３]、沟垄
覆膜连作马铃薯[２４]、稻田垄作免耕[２５]、秸秆还田的
稻田[２７]和秸秆还田植烟田[３２]等ꎮ 研究方法为 ＰＣＲ
－ＤＧＧＥ 技术[２ꎬ９ꎬ１７－１８ꎬ３２ꎬ３４]ꎬ微生物纯培养、镜检形态
鉴 定[１３－１６ꎬ２２－２３ꎬ２５ꎬ２８－３０ꎬ３８]ꎬ 构 建 真 菌 ＩＴＳ 克 隆 文
库[４－５]ꎬ构建真菌 １８ＳｒＤＮＡ 文库[１１ꎬ３３]ꎬ结合 Ｂｉｏｌｏｇ
微平板分析－变性梯度凝胶电泳(ＤＧＧＥ)方法[２１] 和
真菌 ＩＴＳ 序列高通量测序[１ꎬ３ꎬ６ꎬ２４] 等ꎻ多数研究者采
用形态学鉴定和 １８Ｓ ｒＤＮＡ－ＰＣＲ－ＤＧＧＥ 分子鉴定
法ꎮ 前人对冷凉地区秸秆还田的连作玉米田真菌

多样性研究较少ꎬ虽然 １８Ｓ ｒＤＮＡ－ＰＣＲ－ＤＧＧＥ 方法
较纯培养方法有很大进步ꎬ但有局限性ꎻＤＧＧＥ 仅反

映有限优势微生物类群ꎬ在很大程度上极可能低估
土壤微生物物种组成并高估其丰度ꎻ而高通量测序
能较为全面和准确反映土壤微生物群落结构[３９]ꎮ
为探索冷凉地区秸秆还田土壤真菌多样性ꎬ于 ２０１４
~２０１５ 年在冷凉地区设置秸秆粉碎深翻和旋耕还

田试验ꎬ以常规耕作秸秆不还田为对照ꎬ运用高通
量测序技术分析土壤真菌多样性ꎬ描述短期玉米秸

秆还田对冷凉地区土壤真菌群落结构的影响ꎮ 以
期为正确评价冷凉地区秸秆还田生态效益提供理

论依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 供试材料

试验点地处西辽河平原(４３°３６′Ｎ、１２２°２２′Ｅ)ꎬ
海拔 １７８ ｍꎬ年均气温 ６.８℃ꎬ年均降水量 ３９９.１ ｍｍꎬ
无霜冻期 １５０ ｄ 左右ꎬ≥１０℃年活动积温 ３ ２００℃ꎮ
试验于 ２０１４—２０１５ 年在内蒙古民族大学农场进行ꎬ
供试土壤为灰色草甸土ꎬ耕层土壤有机质 ２４. ６
ｇ􀅰ｋｇ－１、全氮 ０.９６ ｇ􀅰ｋｇ－１、碱解氮 ５８.７８ ｍｇ􀅰ｋｇ－１、
速效磷 １０.８１ ｍｇ􀅰ｋｇ－１、速效钾 ７９.９２ ｍｇ􀅰ｋｇ－１ꎬ土
壤 ｐＨ 值 ８.３ꎮ 试验地为连作多年的玉米地ꎮ
１.２　 试验设计

设 ３ 个处理ꎬ常规耕作秸秆不还田(ＣＫ)、秸秆
深翻还田(ＳＦ)和秸秆旋耕还田(ＸＧ)ꎬ春播前玉米

秸秆全量粉碎还田ꎬ旋耕还田采用旋耕机实施ꎬ作
业深度 １５ ｃｍꎬ深翻方式为人工深翻ꎬ深度 ３０ ｃｍꎮ
分 ０~１０、１０~２０ ｃｍ 和 ２０~３０ ｃｍ 土层ꎬ９ 个样ꎻ标记

为 ＣＫ１、 ＣＫ２、 ＣＫ３、 ＳＦ１、 ＳＦ２、 ＳＦ３、 ＸＧ１、 ＸＧ２
和 ＸＧ３ꎮ
１.３　 土壤样品采集

春玉米吐丝期各处理分 ０ ~ １０、１０ ~ ２０、２０ ~ ３０
ｃｍ 土层ꎬ“Ｓ”形 １５ 点混合取样ꎬ混合均匀后ꎬ按四

分法取部分土样装入已经灭菌的无菌袋中ꎮ 一部

分鲜样进行土壤可培养真菌数量测定ꎬ一部分放入
－７０℃冷冻备用ꎮ
１.４　 测定指标与方法

１.４.１　 土壤真菌计数　 采用稀释平板法ꎬ在改良马

丁氏培养基上分离土壤真菌并计数ꎬ每克干土中真

菌数量(ＣＦＵ􀅰ｇ－１)＝ (同一稀释度样品菌落数×稀
释倍数) / (１－土壤含水率)ꎻＳＰＳＳ 软件进行显著性

分析ꎮ
１.４.２　 高通量测序

(１)土壤微生物 ＤＮＡ 提取 　 采用改良 ＳＤＳ 高

盐缓冲液抽提法ꎮ
(２) ＤＮＡ 测序与数据处理过滤 　 对真菌 ＩＴＳ１

区进 行 测 序ꎬ 引 物 为 ＩＴＳ１Ｆ: ５′ － ＣＴＴＧＧＴＣＡＴＴ￣
ＴＡＧＡＧＧＡＡＧＴＡＡ－ ３′和 ＩＴＳ１Ｍ:５′ －ＧＣＴＧＣＧＴＴＣＴ￣
ＴＣＡＴＣＧＡＴＧＣ－３′ꎻ对原始数据进行拼接ꎬ将拼接得

到的序列进行质量过滤ꎬ并去除嵌合体ꎬ得到高质

量的 Ｔａｇｓ 序列ꎮ
(３)微生物组成和丰度计测　 在相似性 ９７％水

平上对序列进行聚类ꎬ以测序所有序列数的 ０.００５％
作为阈值过滤操纵分类单元 ( ＯＴＵ)ꎮ 物种注释

ＲＤＰ Ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ 置信度阈值为 ０.８ꎻ邻接法分析系统

进化树ꎮ
(４)微生物多样性计算　 采用 Ｍｏｔｈｕｒ ｖｅｒｓｉｏｎ ｖ.

１.３０ 分析 ａｌｐｈａ 指数ꎮ

２　 结果分析

２.１　 真菌数量差异分析

由表 １ 可知ꎬ吐丝期 ＳＦ 和 ＸＧ 均与 ＣＫ 有极显

著差异ꎬＳＦ 与 ＸＧ 间差异不显著ꎮ 各土层中真菌数

为 ＳＦ>ＸＧ>ＣＫꎮ

表 １　 不同秸秆还田方式对耕层土壤

真菌数量的影响 / (１０５􀅰ｇ－１)
Ｔａｂｌｅ １　 Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｔｒａｗ ｒｅｔｕｒｎｉｎｇ ｍｏｄｅｓ ｏｎ

ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｓｏｉｌ ｐｌｏｕｇｈ ｌａｙｅｒ ｆｕｎｇｉ
时期
Ｐｅｒｉｏｄ

土层深度 / ｃｍ
Ｓｏｉｌ ｄｅｐｔｈ ＣＫ ＳＦ ＸＧ

吐丝期
Ｓｉｌｋｉｎｇ ｓｔａｇｅ

０~１０ １０.５７ｂ １５.８０ａ １４.７０ａ
１０~２０ １０.５３ｂ １５.２７ａ １４.００ａ
２０~３０ １０.６３ｂ １４.０３ａ １３.０３ａ

　 　 注:数据后不同字母表示同土层不同处理的差异显著性
(Ｐ<０.０５)ꎮ

Ｎｏｔｅ: Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｂｅｔｗｅｅｎ
ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ｏｆ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｓｏｉｌ ｌａｙｅｒ(Ｐ<０.０５) .
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２.２　 ＯＴＵ 分析

测序共获得 １８００６３０ 对 Ｒｅａｄｓꎬ双端 Ｒｅａｄｓ 拼

接、过滤后共产生 １ ６８１ ６７０ 条 Ｃｌｅａｎ ｔａｇｓꎬ获得１０６２
个 ＯＴＵꎮ 表 ２ 可知ꎬＯＴＵ 数随土层下移逐渐下降ꎬ
ＣＫ１ 的 ＯＴＵ 数最多ꎬＣＫ３ 的 ＯＴＵ 数最少ꎻ同土层

ＯＴＵ 为 ＣＫ１>ＸＧ１>ＳＦ１ꎬＸＧ２>ＳＦ２>ＣＫ２ꎬＳＦ３>ＸＧ３>
ＣＫ３ꎻ由图 １ 可知ꎬ３ 个处理共有 ＯＴＵ 为 ６３０ꎬＳＦ 与

ＸＧ 共有 ＯＴＵ 为 ７６１ꎬＳＦ 与 ＣＫ 共有 ＯＴＵ 为 ７４０ꎬＸＧ
与 ＣＫ 共有 ＯＴＵ 为 ７０３ꎻＣＫ 特有 ＯＴＵ 为 ５２ꎬＳＦ 特

有 ＯＴＵ 为 ２７ꎬＸＧ 特有 ＯＴＵ 为 ３９ꎮ

表 ２　 样品 ＯＴＵ 个数分布图

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ＯＴＵ ｎｕｍｂｅｒ ｉｎ ｅａｃｈ ｓａｍｐｌｅ

样品 Ｓａｍｐｌｅｓ ＣＫ１ ＣＫ２ ＣＫ３ ＳＦ１ ＳＦ２ ＳＦ３ ＸＧ１ ＸＧ２ ＸＧ３ 总量 Ｔｏｔａｌ

ＯＴＵ 数量 ＯＴＵ ｎｕｍｂｅｒ ６６３ ５０９ ４０８ ６２０ ５２８ ４８９ ６２９ ５６７ ４８６ １０６２

图 １　 组间 ＯＴＵ Ｖｅｎｎ 图
Ｆｉｇ.１　 ＯＴＵ Ｖｅｎｎ ｍａｐ ｏｆ ｅａｃｈ ｇｒｏｕｐ

２.３　 土壤真菌种类分析

由图 ２ 可知ꎬ３０％~７０％为未知真菌ꎻ共属 ４ 门ꎬ
１７ 纲ꎬ３６ 目ꎬ８１ 属ꎮ 在门分类水平上属 ６ 个类群ꎬ
包括:子囊菌门(Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ)、担子菌门(Ｂａｓｉｄｉｏｍｙ￣
ｃｏｔａ)、球囊菌门(Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ)和接合菌门(Ｚｙｇｏ￣
ｍｙｃｏｔａ)ꎮ 除 ＸＧ２ꎬ子囊菌门为优势种群ꎬ其次为担

子菌门ꎻ各处理优势种群所占比例不同ꎬ０~２０ ｃｍ 处

差异不显著ꎬＣＫ３ 中子囊菌门相对丰度最高ꎬＸＧ２

中担子菌门相对丰度最高ꎮ 在属水平上ꎬ优势类群

(相对丰度>１.０％)有 １４ 个ꎬ其中马拉色氏霉菌属

(Ｍａｌａｓｓｅｚｉａ)、被孢霉属(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ)、葡萄孢属(Ｂｏｔ￣
ｒｙｔｉｓ)、Ｐｓｅｕｄｏｇｙｍｎｏａｓｃｕｓ、隐球菌属(Ｃｒｙｐｔｏｃｏｃｃｕｓ)为

各样品共有ꎻＬａｃｈｎｅｌｌａ 为 ＣＫ１ 特有ꎬ曲霉属为 ＣＫ３
特有ꎬＯｐｈｉｏｓｐｈａｅｒｅｌｌａ 为秸秆还田深层土壤特有ꎻ金
孢子菌属、Ｖｏｌｖａｒｉｅｌｌａ、Ｃｏｎｏｃｙｂｅ 和青霉属存在于 ＣＫ
和秸秆还田深层土壤中ꎻＣＫ１ 和 ＣＫ２ 中优势属有马

拉色氏霉菌属、被孢霉属和葡萄孢属ꎻ而 ＣＫ３ 中葡

萄孢属为优势属ꎻＸＧ 中被孢霉属相对丰度比 ＣＫ
高ꎬ但马拉色氏霉菌属丰度较低ꎬ葡萄孢属丰度更

低ꎻＸＧ１ 和 ＸＧ２ 中耐冷酵母是优势菌ꎬ其相对丰度

比其它样品高ꎻＳＦ 中葡萄孢属、Ｌａｃｈｎｅｌｌａ、曲霉属和

角担菌属菌种均未出现ꎻＳＦ１ 优势菌属为被孢霉属

和耐冷酵母属ꎻＳＦ２ 出现了 Ｏｐｈｉｏｓｐｈａｅｒｅｌｌａꎬ其优势

菌属为被孢霉属ꎻＳＦ３ 优势菌为葡萄孢属ꎮ 真菌物

种数为 ＣＫ１>ＳＦ１>ＸＧ１ꎬＣＫ２>ＸＧ２>ＳＦ２ꎬＸＧ３>ＳＦ３>
ＣＫ３ꎻＣＫ 真菌种类数多ꎬ但类群丰度均不高ꎮ

注:Ｏｔｈｅｒｓ 为丰度低于 １％的部分ꎬＵｎｋｎｏｗｎ 为未得到分类学注释的 ＯＴＵꎮ
Ｎｏｔｅ: Ｏｔｈｅｒｓ ｗｅｒｅ ｌｅｓｓ ｔｈａｎ １％ ｏｆ ｔｈｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅꎬ Ｕｎｋｎｏｗｎ ｗｅｒｅ ＯＴＵ ｔｈａｔ ｈａｓ ｎｏｔ ｂｅｅｎ ａｎｎｏｔａｔｅｄ ｉｎ ｔａｘｏｎｏｍｙ.

图 ２　 在门(Ａ)及属(Ｂ)水平上土壤真菌种类和相对丰度

Ｆｉｇ.２　 Ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｎｄ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｔ ｔｈｅ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ｔｈｅ ｐｈｙｌｕｍ (Ａ) ａｎｄ ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ (Ｂ)
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２.４　 不同土层真菌分布

随土层下移子囊菌门相对丰度逐渐上升ꎬ接合

菌门相对丰度在 ＣＫ 中逐渐上升ꎬ而 ＳＦ 中有下降趋

势ꎮ 随土层下移 ＸＧ 中马拉色氏霉菌属、葡萄孢属、
Ｐｓｅｕｄｏｇｙｍｎｏａｓｃｕｓ 和隐球菌属相对丰度逐渐上升ꎻ
ＳＦ 中马拉色氏霉菌属相对丰度变化不明显ꎬ而被孢

霉属和耐冷酵母相对丰度逐渐下降ꎬ葡萄孢属和

Ｃｏｎｏｃｙｂｅ 相对丰度逐渐上升ꎮ 真菌种类数为 ＣＫ２>
ＣＫ１>ＣＫ３ꎬＸＧ３>ＸＧ２>ＸＧ１ꎬＳＦ３>ＳＦ２>ＳＦ１ꎻＣＫ 中随

土层下移马拉色氏霉菌属相对丰度减少ꎻ由图 ３ 可

知ꎬ马拉色氏霉菌属、被孢霉属、 Ｌａｃｈｎｅｌｌａ、Ｐｓｅｕｄ￣
ｏｇｙｍｎｏａｓｃｕｓ、Ｖｏｌｖａｒｉｅｌｌａ 和耐冷酵母菌属与土壤深度

呈负相关ꎬ葡萄孢属、金孢子菌属、隐球菌属、Ｃｏｎｏ￣
ｃｙｂｅ、青霉属、曲霉属、角担菌属和 Ｏｐｈｉｏｓｐｈａｅｒｅｌｌａ 与

土壤深度呈正相关ꎻ 土壤深度对金孢子菌属、
Ｌａｃｈｎｅｌｌａ 、Ｏｐｈｉｏｓｐｈａｅｒｅｌｌａ 和耐冷酵母菌属的影响程

度较大ꎮ ＸＧ１ 与 ＳＦ１、ＸＧ２ 与 ＳＦ２ 之间距离较近ꎬ说
明这两对样品微生物群落差异较小ꎮ

图 ３　 属水平样品间物种多样性 ＲＤＡ 分析

Ｆｉｇ.３　 ＲＤＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ

２.５　 土壤真菌多样性分析

由表 ３ 可知ꎬ各处理真菌群落丰度及多样性存

在差异ꎬ表征真菌丰富度的 ＣｈａｏＩ 指数和均匀度指

数 Ａｃｅ 为 ＣＫ１>ＸＧ１>ＳＦ１ꎬＸＧ２>ＳＦ２>ＣＫ２ꎬＳＦ３>ＸＧ３
>ＣＫ３ꎻＳＦ 和 ＸＧ １０~ ３０ ｃｍ 真菌优势类群丰度均增

加ꎬＳｈａｎｎｏｎ 指数为 ＣＫ１>ＳＦ１>ＸＧ１ꎬＣＫ２>ＳＦ２>ＸＧ２ꎬ
ＸＧ３>ＣＫ３>ＳＦ３ꎻ秸秆还田后 ０~１０ ｃｍ 土层真菌群落

丰富和多样性均降低ꎮ
２.６　 土壤真菌相似性分析

由图 ４ 可知ꎬ各样品聚为 ２ 簇ꎬＣＫ２、ＳＦ３ 和 ＣＫ３

真菌群落相似性大ꎬ聚为一簇ꎻＳＦ１ 和 ＸＧ１ 与 ＣＫ１
先聚为第一小簇ꎬＳＦ２ 与 ＸＧ２ 聚为第二小簇ꎬ再与

ＸＧ３ 聚为另一大簇ꎮ
表 ３　 Ａｌｐｈａ 多样性指数统计

Ｔａｂｌｅ ３　 Ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ

样品 Ｓａｍｐｌｅ ＩＤ Ａｃｅ 指数 Ｃｈａｏ１ 指数 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数

ＣＫ１ ６７２.４４ ６８４.００ ４.２６

ＣＫ２ ５２３.３５ ５３７.８８ ３.７１

ＣＫ３ ４０９.８９ ４１０.００ ４.０２

ＳＦ１ ６２２.０２ ６２５.００ ４.１６

ＳＦ２ ５３１.１０ ５４９.００ ３.３１

ＳＦ３ ４９２.９９ ４９２.６０ ３.８２

ＸＧ１ ６４０.１０ ６５３.００ ３.９０

ＸＧ２ ５７３.４１ ５８８.８６ ２.９８

ＸＧ３ ４９０.９６ ４９７.２５ ４.２２

图 ４　 样品 ＵＰＧＭＡ 聚类树

Ｆｉｇ.４　 ＵＰＧＭＡ ｃｌｕｓｔｅｒ ｔｒｅｅ ｏｆ ｓａｍｐｌｅｓ

３　 讨　 论

真菌是有机物质分解和土壤生物量的主要组

成部分ꎬ在农业生态系统中起着重要作用[２４]ꎻ其区

系结构与多样性是表征土壤肥力和健康的重要指

标ꎮ 玉米秸秆还田改变环境因素ꎬ从而影响土壤真

菌群落特性及生长ꎮ 本研究中ꎬ秸秆旋耕和深翻还

田均能增加土壤可培养真菌数量ꎻ秸秆还田对 １０ ~
３０ ｃｍ 土壤的影响尤为显著ꎬ有可能是秸秆腐熟可

降解成葡萄糖和木糖等ꎬ与拔节期追施的尿素共同
有助于优势真菌群的增加[１９]ꎮ 郭梨锦等[２７] 研究表

明ꎬ短期秸秆还田只提高表层土壤(０~５ ｃｍ)微生物

群落的生物量ꎬ但不影响微生物群落结构和多样

性ꎬ这与本研究结果不一致ꎬ这可能是研究对象和

生态环境的不同导致ꎮ

４　 结　 论

冷凉地区玉米秸秆还田显著提高土壤可培养

真菌数量ꎮ 秸秆还田后土壤真菌优势菌属发生变

化ꎻ秸秆深翻还田和旋耕还田 ０~２０ ｃｍ 土层真菌群

落差异较小ꎮ 秸秆深翻和旋耕还田均可增加 １０~３０
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ｃｍ 土层真菌群落丰度ꎮ
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