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不同种植年限红豆草根系生长及
根际土壤真菌群落的分布特征

姚宇恒ꎬ南丽丽ꎬ梁鹏飞ꎬ李景峰ꎬ马　 彪ꎬ夏　 静ꎬ张泽龙
(甘肃农业大学草业学院 / 草业生态系统教育部重点实验室ꎬ甘肃 兰州 ７３００７０)

摘　 要:采用大田试验ꎬ运用真菌 ＩＴＳ 高通量测序技术ꎬ探究不同种植年限红豆草(１、２、３ ａ 和 ４ ａ)根系生长及根

际土壤真菌群落分布与演替特征ꎬ为荒漠灌区红豆草人工草地的可持续利用提供参考ꎮ 结果表明ꎬ随红豆草种植年

限延长ꎬ其根颈直径、根颈入土深度、侧根直径、主根直径、侧根数和根颈分枝数均显著增加ꎬ４ ａ 生草地分别是 １ ａ 生

草地的 ３.７、３.１、５.０、３.４、２.０ 倍和 ３.６ 倍ꎻ根系直径、根体积、根表面积、根尖数和根长均先增加后降低ꎻ根际土壤 ｐＨ
值和速效磷含量减小ꎬ速效钾、速效氮含量先升后降ꎬ过氧化氢酶、脲酶、碱性磷酸酶和脱氢酶活性均显著增高ꎬ４ ａ
生草地分别是 １ ａ 生草地的 ３.３、１.９、１０.３ 倍和 １.４ 倍ꎻ根际土壤真菌多样性(Ｓｈａｎｎｏｎ￣ｗｉｅｎｅｒ 和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数)、丰富度

(Ｃｈａｏ１ 和 ＡＣＥ 指数)均先升后降ꎻ优势真菌门为子囊菌门、毛霉门、壶菌门和被孢霉门ꎬ其中子囊菌门的相对丰度显

著增大ꎬ其余优势菌门的相对丰度均先增后降ꎻ优势菌属为 Ｍｏｎｏｇｒａｐｈｅｌｌａｈｅ 和镰刀菌属ꎬ其中 Ｍｏｎｏｇｒａｐｈｅｌｌａ 的相对

丰度显著增加ꎬ镰刀菌属的相对丰度显著降低ꎮ 冗余分析和 Ｍｏｎｔｅ Ｃａｒｌｏ 置换检验表明ꎬ速效磷是影响真菌群落结构

的主要环境因子ꎮ
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　 　 红豆草(Ｏｎｏｂｒｙｃｈｉｓ ｖｉｃｉａｅｆｏｌｉａ)高产且优质ꎬ富
含单宁ꎬ不仅是畜禽的上等饲料[１]ꎬ还能有效防止

反刍动物臌胀病发生ꎬ是干旱区、半干旱区、高寒区

具有发展前途的豆科牧草[２]ꎬ具有吸收水分、营养

物质以及固定植物的作用[３]ꎮ 红豆草根系强大ꎬ含
有根瘤菌ꎬ可进行生物固氮ꎬ增加土壤有机质与氮

素含量ꎬ提高土壤肥力ꎬ有效改良土壤ꎬ防止水土流

失[４]ꎮ 根际是土壤 － 植物生态系统最活跃的界

面[５]ꎬ是植物与微生物相互作用的特定区域ꎬ直接

受根系分泌物和碎屑的影响ꎬ为植物和土壤微生物

提供生长环境和营养物质[６]ꎮ 真菌是一类种类多、
分布广的真核微生物ꎬ其在土壤营养元素循环、有
机质的形成和分解、土壤肥力的提高和保持、生态

环境的改善等方面起重要作用ꎬ是生态系统健康的

指示物[７]ꎮ Ｙａｎｇ 等[８]、钱雅丽等[９]通过研究黄土高

原半干旱区不同土地利用类型的真菌群落发现ꎬ种
植紫花苜蓿有利于土壤真菌的生长和繁殖ꎬ从而提

高真菌丰富度和多样性ꎮ 汪其同等[１０] 研究表明ꎬ植
物根系发达ꎬ其分布可直接改变真菌群落结构多样

性ꎻ耿德洲等[１１]、马欣等[１２] 研究发现ꎬ种植年限对

苜蓿真菌群落多样性有一定的影响ꎮ 由于不同气

候条件下红豆草的群体数量、根量有明显差异ꎬ不
同生长年限其凋落物数量不同ꎬ分解后释放的有机

物质成分和数量也有所不同ꎬ会使土壤微生物群落

结构组成和多样性发生不同程度的变化[１２]ꎮ 目前

对红豆草的研究主要集中在种子形态[１３]、抗性评

价[２ꎬ １４－１６]、诱变选育[１７]、基因克隆[１８] 等方面ꎬ有关

不同种植年限红豆草根系生长及根际土壤真菌群

落多样性的研究鲜见报道ꎮ 为此ꎬ本试验以荒漠灌

区不同生长年限红豆草为研究对象ꎬ探明其根系生

长规律和根际土壤真菌群落演变规律及优势菌属

分布特征ꎬ揭示红豆草种植年限对土壤真菌群落特

征的影响ꎬ为荒漠灌区生产实践中红豆草适宜种植

年限的选择提供参考ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验地概况

试验在甘肃农业大学武威黄羊镇牧草试验站

(３７°５５′Ｎꎬ１０２°４０′Ｅ)进行ꎬ该站位于河西走廊东端ꎬ
属于温带干旱荒漠性气候ꎬ海拔 １ ５３０.８８ ｍꎬ年均气

温 ７.２℃ꎬ年均降水量 １５０ ｍｍꎬ蒸发量 ２ ０１９.９０ ｍｍꎬ
无霜期 １５４ ｄ[１]ꎻ土壤类型为沙壤土ꎬ偏碱性ꎮ ０~２０
ｃｍ 土层 ｐＨ 值为 ８.２６ꎬ有机质含量为 ９.４１ ｇｋｇ－１ꎬ
速效氮、磷、钾含量分别为 ８４.３２、１９.１１ ｍｇｋｇ－１和

６８.８４ ｍｇｋｇ－１ꎮ
１.２　 样品采集

于 ２０２１ 年 ７ 月下旬选取武威牧草试验站不同

种植年限(１、２、３、４ ａ)的甘肃红豆草(Ｏ. ｖｉｃｉａｅｆｏｌｉａ
‘Ｇａｎｓｕ’)为研究对象ꎬ割除地上部分ꎬ地下部分用

壕沟法挖取土层ꎬ截取 ５０ ｃｍ 土层根系ꎬ取 １０ 株单

株ꎬ去除根系周围土壤ꎬ用毛刷取紧贴根系的根际

土ꎬ将每个处理的 １０ 次重复进行混合ꎬ剔除植物根

系、石块等杂物后ꎬ装入无菌样品采集袋ꎬ放入采样

箱(－４℃)带回实验室ꎮ 根际土样分为两份ꎬ一份在

４℃下保存用于土壤微生物总 ＤＮＡ 提取及酶活性的

测定ꎬ另一份自然风干后过 ０.２５ ｍｍ 筛测定土壤化

学性质ꎮ 根系用清水洗净ꎬ自然风干后测定根系及

根颈指标ꎮ
１.３　 测定指标和方法

土壤化学指标参考鲍士旦[１９] 的方法进行ꎬ其中

速效氮(Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎꎬＡＮ)采用碱解扩散法测

定ꎬ速效磷(Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓꎬＡＰ)采用 ０.５ ｍｏｌ
Ｌ－１ ＮａＨＣＯ３ 浸提 －钼锑抗比色法测定ꎬ有机质

(Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒꎬＳＯＭ)采用重铬酸钾容量法(外
加热法)测定ꎬｐＨ 值为配置土水比 １ ∶ ５ 悬液后用

ｐＨＳ－４ 智能酸度计(赛多利斯科学仪器有限公司ꎬ
北京)测定ꎮ

土壤酶活性参考关松荫[２０]的方法进行ꎬ其中脲

酶(ＵｒｅａｓｅꎬＵＡ)采用靛酚蓝比色法测定ꎬ碱性磷酸

酶(Ａｌｋａｌｉｎｅ ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅꎬＡＰＡ)采用磷酸苯二钠比色

法测定ꎬ脱氢酶(ＤｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅꎬＤＨＡ)采用氯化三

苯基四氮唑比色法测定ꎬ过氧化氢酶 ( Ｃａｔａｌａｓｅꎬ
ＣＡＴ)采用高锰酸钾滴定法测定ꎮ

根系总表面积、根系总长度、根系平均直径、根
体积和根尖数等根系形态指标采用 ＷｉｎＲＨＩＺＯ 根系
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分析系统软件获得ꎮ 用Ｍａｒｑｕｅｚ－Ｏｒｔｉｚ 法[２１]和 Ｊｏｈｎ￣
ｓｏｎ 法[２２] 测定红豆草的根颈形态ꎬ包括根颈直径

(游标卡尺测量根颈膨大处)、根颈入土深度(从地

表到根颈上端的垂直距离)、侧根直径(游标卡尺测

量侧根基部)、侧根数(从根颈长出的分枝)、根颈分

枝数(从茎上长出的分枝)以及主根直径(０ ~ １０ ｃｍ
土层主根中间部位粗度)ꎮ

土壤基因组 ＤＮＡ 的提取和 ＰＣＲ 扩增:采用

ＳＤＳ(十二烷基硫酸钠ꎬＳｏｄｉｕｍ ｄｏｄｅｃｙｌ ｓｕｌｆａｔｅ)方法

对样本的基因组 ＤＮＡ 进行提取后ꎬ用无菌水稀释样

品至 １ ｎｇμｌ－１ꎬ并作为模板ꎬ使用带 Ｂａｒｃｏｄｅ 的特

异引物和高效高保真酶进行 ＰＣＲꎮ 使用 ＩＴＳ５ －
１７３７Ｆ 和 ＩＴＳ２ － ２０４３Ｒ 引物和高效高保真酶进行

ＰＣＲꎬ确保扩增效率和准确性ꎬ每个样品重复 ３ 次ꎮ
反应 产 物 用 ２％ 琼 脂 糖 凝 胶 电 泳 检 测ꎮ 使 用

ＮＥＢＮｅｘｔ ® ＵｌｔｒａＴＭ ＩＩＤＮＡ Ｌｉｂｒａｒｙ Ｐｒｅｐ Ｋｉｔ 建库试剂

盒进行文库构建、定量后ꎬ用 ＮｏｖａＳｅｑ６０００ 测序系统

进行测序 (诺禾致源生物信息科技有限公司ꎬ北
京)ꎮ 下机数据经 ＱＩＩＭＥ２ 进行拼接、过滤ꎬ去除嵌

合体后得到有效数据 ( Ｃｌｅａｎ ｄａｔａ) [２３－２４] 后ꎬ使用

ＤＡＤＡ２[２５]降噪的方法获得去重的序列扩增子序列

变异(Ａｍｐｌｉｃｏｎ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｖａｒｉａｎｔｓꎬＡＳＶｓ)ꎮ
１.４　 统计分析

用 Ｅｘｃｅｌ ２０１７ 进行数据统计ꎬ用 ＳＰＳＳ ２０.０ 软件

对数据进行单因素方差分析ꎬ用 Ｄｕｎｃａｎ 法对数据进

行多重比较ꎮ 采用 ＱＩＩＭＥ２ 的 Ｃｌａｓｓｉｆｙ￣ｓｋｌｅａｒｎ 算

法[２６－２７]对 ＡＳＶｓ 进行物种注释(设定阈值为 ０.８ ~
１.０)与序列比对ꎻ采用 ＱＩＩＭＥ２ 软件计算 Ａｌｐｈａ 多样

性指 数 ( 包 括 多 样 性 指 数 Ｓｈａｎｎｏｎ￣ｗｉｅｎｅｒ 和

Ｓｉｍｐｓｏｎ、丰富度指数 Ｃｈａｏ１ 和 ＡＣＥ)ꎬ用 Ｒ 软件

(２.１５.３)绘制稀释曲线ꎻ用 ＣＡＮＯＣＯ ４.０ 软件进行冗

余分析ꎬ用 Ｍｏｎｔｅ Ｃａｒｌｏ 置换检验计算因子的重要性ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 　 不同生长年限红豆草根系及根颈形态分布

特征

　 　 由表 １ 可知ꎬ随红豆草种植年限延长ꎬ根颈直

径、根颈入土深度、侧根直径、侧根数、根颈分枝数

和主根直径均逐渐增大ꎬ４ ａ 生红豆草达最大值ꎬ且
显著高于其他年限ꎬ各指标分别是 １ ａ 生草地的３.７、
３.１、５.０、２.０、３.６ 倍和 ３.４ 倍ꎻ根系平均直径、根体

积、根系总表面积、根系总长及根尖数均随种植年

限增加呈先升高后降低的变化趋势ꎬ除根尖数为 ３ ａ
生草地最大外ꎬ其余指标均在 ２ ａ 生草地增至最高ꎬ
各指标最大值分别较 １ ａ 生草地增加 ２２３. ９％、
８５７.９％、５００.５％、２９２.５％、２７６.５％ꎮ
２.２　 根际土壤性质差异分析

由表 ２ 可知ꎬ红豆草种植年限对其根际土壤化

学、生物学性质影响显著(Ｐ<０.０５)ꎮ 其中 １、３ ａ 生

红豆草地根际土壤 ＳＯＭ 含量显著高于 ２、４ ａ 生ꎻｐＨ
值和 ＡＰ 含量均随着种植年限的增加而减小ꎻＡＫ 和

ＡＮ 含量随着种植年限的增加先升高后降低ꎬ且 ３ ａ
生时其含量均显著高于其他年份ꎻＣＡＴ、ＵＡ、ＡＰＡ 和

ＤＨＡ 活性均随着种植年限的增加显著升高ꎬ４ ａ 生

草地 ４ 种酶活性均最强ꎬ分别是 １ ａ 生草地的 ３.３、
１.９、１０.３ 倍和 １.４ 倍ꎮ

表 １　 不同生长年限红豆草根系生长变化情况

Ｔａｂｌｅ １　 Ｒｏｏｔ ｇｒｏｗｔｈ ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ ｓａｉｎｆｏｉｎ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｌａｎｔｉｎｇ ｙｅａｒｓ

种植年限
Ｐｌａｎｔｉｎｇ ｙｅａｒ

/ ａ

根颈直径
Ｃｒｏｗｎ ｄｉａｍｅｔｅｒ

/ ｍｍ

根颈入土深度
Ｃｒｏｗｎ ｄｅｐｔｈ

/ ｃｍ

侧根直径
Ｌａｔｅｒａｌ ｄｉａｍｅｔｅｒ

/ ｍｍ

侧根数
Ｌａｔｅｒａｌ ｒｏｏｔ
ｎｕｍｂｅｒ

根颈分枝数
Ｃｒｏｗｎ ｂｒａｎｃｈｅｓ

ｎｕｍｂｅｒ

主根直径
Ｔａｐｒｏｏｔ ｄｉａｍｅｔｅｒ

/ ｍｍ

１ ５.８５±１.５３ｃ １１.００±１.８５ｄ ０.５１±０.２０ｃ １９±７.６３ｃ ５±１.７５ｃ ４.２２±０.７４ｃ
２ １３.８７±５.９９ｂ １７.１１±４.３３ｃ １.７１±０.２６ｂ ２９±４.９７ｂ １６±７.０９ｂ １０.１６±３.３３ｂ
３ １５.２６±６.１７ｂ ２６.８９±９.６９ｂ １.８６±０.５１ｂ ３１±１０.３１ｂ １７±９.０３ｂ １０.６６±２.７１ｂ
４ ２１.５６±９.５２ａ ３３.５５±３.８８ａ ２.５６±０.７６ａ ３８±１２.８２ａ １８±１.２３ａ １４.４１±３.３５ａ

种植年限
Ｐｌａｎｔｉｎｇ ｙｅａｒ

/ ａ

根系平均直径
Ａｖｅｒａｇｅ ｒｏｏｔ
ｄｉａｍｅｔｅｒ / ｍｍ

根体积
Ｒｏｏｔ ｖｏｌｕｍｅ

/ ｃｍ３

根系总表面积
Ｔｏｔａｌ ｒｏｏｔ ｓｕｒｆａｃｅ

ａｒｅａ / ｃｍ２

根系总长
Ｔｏｔａｌ ｒｏｏｔ
ｌｅｎｇｔｈ / ｍｍ

根尖数
Ｒｏｏｔ ｔｉｐ
ｎｕｍｂｅｒ

１ ０.７１±０.０７ｃ １.０７±０.２５ｃ ５９.９９±３.４０ｄ ２７２.２７±７.０１ｄ ２００６.５０±３.５９ｄ
２ ２.３０±０.３３ａ １０.２５±２.７３ａ ３６０.２２±７.０２ａ １０６８.６２±８.６６ａ ６０４８.００±４.４８ｂ
３ １.６１±０.３３ｂ ７.３７±１.２７ｂ ２５３.９２±５.９２ｂ ６９１.０２±６.１５ｂ ７５５４.００±４.７２ａ
４ １.９４±０.６２ｂ ８.０１±１.５１ｂ １８６.７３±８.４９ｃ ４８２.５５±３.３６ｃ ４２９１.８０±７.５４ｃ

　 　 注:数据为平均值±标准差(ｎ＝ ３)ꎬ同列不同小写字母表示差异显著(Ｐ<０.０５)ꎮ 下同ꎮ
Ｎｏｔｅ: Ｖａｌｕｅｓ ａｒｅ ｍｅａｎｓ ± ｓｔａｎｄａｒｄ ｄｅｖｉａｔｉｏｎ (ｎ＝ ３). Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｃｏｌｕｍｎ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ (Ｐ<０.０５) . Ｔｈｅ

ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.
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２.３　 根际土壤真菌群落丰度与 Ａｌｐｈａ 多样性分析

由表 ３ 可知ꎬ各样地覆盖度均在 ９９.０％以上ꎬ并
结合样品稀释曲线均趋于平缓ꎬ说明本研究测序数

据合理ꎬ能够准确反映出土壤真菌群落的真实信息

(图 １Ａ)ꎮ １、 ２、 ３、 ４ ａ 生有效序列介于 ７１２０９ ~

７５７８１ꎬＯＴＵｓ 数分别为 ４２３、４７３、５０２、４５６ꎻ随种植年

限 增 加ꎬ Ｃｈａｏ１ 和 ＡＣＥ 指 数、 Ｓｈａｎｎｏｎ￣ｗｉｅｎｅｒ 和

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数均先增大后减小ꎬ分别在 ３、２ ａ 种植年限

时增至最高ꎮ 各处理共有 ＯＴＵｓ 数 １１４１ 个(图 １Ｂ)ꎬ１、
２、３、４ ａ 生特有 ＯＴＵｓ 数分别为 ６９、９７、９８ 个和 ８８ 个ꎮ

表 ２　 种植年限对红豆草根际土壤化学性质及酶活性的影响

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｎｄ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｉｎ ｓａｉｎｆｏｉｎ ｆｉｅｌｄ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｌａｎｔｉｎｇ ｙｅａｒｓ

种植年限
Ｐｌａｎｔｉｎｇ
ｙｅａｒ / ａ

有机质 ＳＯＭ
/ (ｇｋｇ－１) ｐＨ

速效钾 ＡＫ
/ (ｍｇｋｇ－１)

速效磷 ＡＰ
/ (ｍｇｋｇ－１)

速效氮 ＡＮ
/ (ｍｇｋｇ－１)

脱氢酶 ＤＨＡ
/ (ｍｇｇ－１

ｄ－１)

过氧化氢酶
ＣＡＴ

/ (ｍｇｇ－１

ｈ－１)

脲酶 ＵＡ
/ (ｍｇｇ－１

ｄ－１)

碱性磷酸酶
ＡＰＡ

/ (ｍｇｇ－１

ｄ－１)

１ ０.８２±０.０５ａ ８.１９±０.０２ａ ３２.８８±０.９９ｃ ２０.４６±１.９６ａ ７１.２１±１.６３ｄ ０.００３±０.０００ｂ ０.１５±０.０３ｃ ０.０７±０.０１ｃ １.２１±０.１６ｄ

２ ０.５４±０.０５ｃ ８.１６±０.０１ａ ４０.０２±０.４６ｂ １３.８４±１.０３ｂ １０４.５６±１.４９ｂ ０.００４±０.０００ｂ ０.２１±０.０１ｂ ０.１２±０.０２ｃ １.４２±０.０３ｃ

３ ０.８２±０.０３ａ ８.１４±０.０１ａ ４９.２６±１.７１ａ １１.２１±１.２２ｃ １０７.８１±１.０６ａ ０.００４±０.０００ｂ ０.２２±０.０３ｂ ０.４７±０.１０ｂ １.６９±０.２７ｂ

４ ０.６３±０.０３ｂ ８.０３±０.０６ｂ ３６.５１±０.４３ｂ ９.００±０.１９ｄ ８５.９５±１.５０ｃ ０.０１±０.００ａ ０.２９±０.０３ａ ０.７２±０.０７ａ １.７５±０.０６ａ

表 ３　 样品序列数统计、丰富度与多样性指数

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｓａｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｎｕｍｂｅｒ ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓꎬ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ

生长年限
Ｇｒｏｗｉｎｇ
ｙｅａｒ / ａ

有效序列
Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ
ｓｅｑｕｅｎｃｅ

分类单元
Ｏｂｓｅｒｖｅｄ
ＯＴＵｓ

Ｃｈａｏ１ 指数
Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ

ＡＣＥ 指数
ＡＣＥ ｉｎｄｅｘ

香农－威纳指数
Ｓｈａｎｎｏｎ￣ｗｉｅｎｅｒ

ｉｎｄｅｘ

覆盖度
Ｃｏｖｅｒａｇｅ / ％

辛普森指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ
ｉｎｄｅｘ

１ ７５１４５ ４２３±８.１９ｃ ４５８.６９±２.５４ｄ ４６７.３３±４.７６ｃ ４.３３±０.８８ｂ ０.９９９±０.０００ａ ０.８６±０.０９ｂ
２ ７１２０９ ４７３±９.７８ｂ ５０６.０９±９.９３ｂ ５１４.７７±３.５２ｂ ５.３９±０.４５ａ ０.９９９±０.０００ａ ０.９５±０.０２ａ
３ ７４３３７ ５０２±９.４２ａ ５４１.０６±５.２６ａ ５４９.７０±６.８６ａ ４.４７±０.４７ｂ ０.９９８±０.０００ａ ０.８４±０.０７ｂ
４ ７５７８１ ４５６±９.１２ｂ ４９１.８６±７.２８ｃ ５００.１３±３.５７ｂ ４.５２±０.２１ｂ ０.９９９±０.０００ａ ０.８９±０.００ｂ

２.４　 根际土壤真菌群落分布

由图 ２Ａ 可知ꎬ子囊菌门(Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ) (７０.４０％
~９３.２６％)、毛霉门(Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ)(０.１６％~６.６１％)、
壶菌门(Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ) (０.０１％ ~ ３.５６％)、被孢霉

门(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ) (１. ３６％ ~ ３.７６％)、担子菌门

(Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ)(０.０８％ ~ ０.２０％)、芽枝霉门(Ｂｌａｓｔｏ￣
ｃｌａｄｉｏｍｙｃｏｔａ)(０.００％~０.０４％)、罗兹菌门(Ｒｏｚｅｌｌｏｍｙ￣
ｃｏｔａ)(０.０１％ ~０.０２％)和球囊菌门(Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ)
(０.００％~０.０１％)是红豆草根际土壤真菌群落相对

丰度排名前 ８ 位的真菌门ꎬ共占真菌总数的 ７５.８３％
~９５.５１％ꎬ其中子囊菌门、毛霉门、壶菌门、被孢霉门

为真菌优势菌群ꎮ 随红豆草种植年限增加ꎬ子囊菌

门和球囊菌门相对丰度显著增加(Ｐ<０.０５)ꎻ毛霉

门、壶菌门和被孢霉门则表现为先增后降 ( Ｐ <
０.０５)ꎬ均在２ ａ生时最大ꎻ担子菌门、芽枝霉门和罗

兹菌门相对丰度各年限间差异不显著ꎮ
由图 ２Ｂ 可知ꎬ各样地根际土壤相对丰度排名

前 ９ 位的真菌属分别为:Ｍｏｎｏｇｒａｐｈｅｌｌａ、镰刀菌属

(Ｆｕｓａｒｉｕｍ)、根霉菌属 (Ｒｈｉｚｏｐｕｓ)、布氏白粉菌属

(Ｂｌｕｍｅｒｉａ)、 外瓶霉属 ( Ｅｘｏｐｈｉａｌａ)、 假裸囊菌属

(Ｐｓｅｕｄｏｇｙｍｎｏａｓｃｕｓ)、链格孢属(Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ)、葡萄孢

属(Ｂｏｔｒｙｏｔｒｉｃｈｕｍ)、Ｃｌａｄｏｐｈｉａｌｏｐｈｏｒａꎬ共占真菌总数

的 ３８.３９％ ~ ７０.７１％ꎮ 其中 Ｍｏｎｏｇｒａｐｈｅｌｌａ 和镰刀菌

属占真菌总数的 １９.８３％~５４.８６％ꎬ是主要的优势菌

属ꎮ 在属分类水平上ꎬ各样地间真菌相对丰度有一

定差异ꎮ 随红豆草种植年限增加ꎬＭｏｎｏｇｒａｐｈｅｌｌａ 和

假裸囊菌属的相对丰度显著增加(Ｐ<０.０５)ꎻ镰刀菌

属和布氏白粉菌属显著降低(Ｐ<０.０５)ꎻ葡萄孢属、
外瓶霉属、链格孢属、根霉菌属和 Ｃｌａｄｏｐｈｉａｌｏｐｈｏｒａ
先增加后降低(Ｐ<０.０５)ꎬ其中葡萄孢属相对丰度在

３ ａ 生草地达到最大ꎬ其余属均在 ２ ａ 生草地达到

最大ꎮ

２.５　 根际土壤真菌群落结构与土壤性质的关系

图 ３ 表明ꎬ门水平上ꎬ ＲＤＡ１ 和 ＲＤＡ２ 累计贡献

率达到 ７６.７１％ꎬ较好地反映出真菌群落与土壤性质

之间的相互关系ꎮ 其中罗兹菌门、被孢霉门、毛霉

门、壶菌门与 ＡＰ、ｐＨ 呈正相关ꎬ与 ＵＡ、ＡＰＡ、ＤＨＡ、
ＣＡＴ 呈负相关ꎻ子囊菌门和芽枝霉门与 ４ 种酶呈正

相关ꎬ与 ＡＰ、ｐＨ 呈负相关ꎻ担子菌门、球囊菌门与

ＡＫ、ＡＮ 呈正相关ꎬ与 ＳＯＭ 呈负相关ꎮ 置换检验结

果显示(表 ４)ꎬＡＰ 是真菌群落变化的主导因子ꎮ
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　 　 注:图中 ａ１、ａ２、ａ３、ａ４ 分别代表红豆草的种植年限(１、２、３、４ ａ)ꎮ
Ｎｏｔｅ: ａ１ꎬ ａ２ꎬ ａ３ ａｎｄ ａ４ ｉｎ ｔｈｅ ｆｉｇｕｒｅ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｌａｎｔｉｎｇ ｙｅａｒ (１、２、３、４ ａ) ｏｆ ｓａｉｎｆｏｉｎ.

图 １　 根际土壤真菌 ＤＮＡ 稀释曲线和 Ｖｅｎｎ 图
Ｆｉｇ.１　 Ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｉ ＤＮＡ ｒａｒｅｆａｃｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅｓ ａｎｄ Ｖｅｎｎ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ

图 ２　 根际土壤真菌群落在门、属水平下的相对丰度

Ｆｉｇ.２　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ａｎｄ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ

图 ３　 真菌群落与土壤环境因子冗余分析
Ｆｉｇ.３　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｆｏｒ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

ａｎｄ ｓｏｉｌ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

表 ４　 冗余分析 Ｍｏｎｔｅ Ｃａｒｌｏ 置换检验结果
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ Ｍｏｎｔｅ Ｃａｒｌｏ ｐｅｒｍｕｔａｔｉｏｎ ｔｅｓｔ

因子
Ｆａｃｔｏｒ

解释率
Ｅｘｐｌａｎａｔｉｏｎ / ％

贡献率
Ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ / ％ Ｒ２ Ｐ

速效磷 ＡＰ ４２.５ ５４.３ ７.４ ０.０１８

ｐＨ ７.４ ９.４ １.３ ０.３０８

速效氮 ＡＮ １１.６ １４.８ ２.４ ０.１２０

过氧化氢酶 ＣＡＴ ４.２ ５.４ ０.９ ０.４１６

脲酶 ＵＡ ４.２ ５.３ ０.８ ０.４２８

脱氢酶 ＤＨＡ １.６ ２.０ ０.３ ０.７３２

有机质 ＳＯＭ ２.２ ２.８ ０.３ ０.７０６

速效钾 ＡＫ ４.４ ５.６ ０.６ ０.５７６

碱性磷酸酶 ＡＰＡ ０.２ ０.３ <０.１ ０.９６０
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３　 讨　 论

３.１　 种植年限对红豆草根系生长的影响

根系形态是描述植物根系随环境变化的重要

指标ꎮ 前人研究表明[２８－２９]ꎬ随生长年限延长ꎬ苜蓿

的根颈直径、根长度、根表面积、根体积和根系直径

等指标均呈增加趋势ꎮ 本研究显示ꎬ随种植年限延

长ꎬ红豆草的根颈直径、根颈入土深度、侧根直径、
主根直径、侧根数和根颈分枝数均逐渐增加ꎬ且 ４ ａ
生显著高于其他年限ꎻ根系平均直径、根体积、根系

总表面积、根尖数和根系总长均表现为先增加后降

低ꎬ除根尖数在 ３ ａ 生草地最大外ꎬ其余指标均在２ ａ
生草地最高ꎬ这可能与植物种类、土壤特性、灌溉及

刈割情况等有关[３０]ꎮ 红豆草为短期多年生牧草ꎬ生
长第 ２、３ 年可形成较高产量ꎬ第 ４ 年后显著衰退减

产ꎮ 由此可见ꎬ强大的根系是红豆草植株高产的生

理基础ꎮ
３.２　 种植年限对红豆草根际土壤化学、生物学性质

的影响

　 　 土壤肥力是土壤的基本属性ꎬ是土壤物理、化
学和生物学性质的综合反映ꎮ 土壤酶参与土壤中

的所有生化反应ꎬ与土壤理化性质等密切相关ꎬ可
反映土壤养分转化能力ꎬ是体现土壤肥力的有效生

物学指标[３１]ꎮ 本研究发现ꎬ１、３ ａ 生红豆草根际土

壤 ＳＯＭ 含量高于 ２、４ ａ 生红豆草ꎬ这是由于 １ ａ 生

红豆草地的前茬为玉米ꎬ在种植期间ꎬ人工增施了

有机肥和尿素ꎬ加之玉米根系腐熟分解ꎬ均使表土

层的 ＳＯＭ 含量增加ꎻ土壤 ｐＨ 值随种植年限的增加

而减小ꎬ这与张文文等[３２]对不同种植年限苜蓿的研

究结论一致ꎬ说明种植红豆草可以降低土壤 ｐＨ 值ꎬ
改良盐碱土ꎬ且改良效果与种植年限呈正相关ꎮ 红

豆草种植第 ３ 年时ꎬ根际土壤 ＡＫ、ＡＮ 含量最高ꎬ说
明 ３ ａ 生红豆草地土壤养分含量最高ꎬ４ ａ 后根际土

壤 ＳＯＭ、ＡＫ、ＡＮ 降低ꎬ土壤有退化趋势ꎬ说明生长

衰退(４ ａ 后红豆草草产量下降)与土壤肥力衰退同

时发生ꎮ 与根际土壤碳、氮表现不同的是ꎬ根际土

壤 ＡＰ 含量随红豆草种植年限延长而降低ꎬ这可能

是因为除红豆草建植当年施入磷肥外ꎬ之后未再增

施ꎬ其生长中所需的磷营养只能从土壤中摄取ꎬ使
得土壤 ＡＰ 在不断满足红豆草生长过程中被严重消

耗[１２]ꎮ 根际土壤 ＣＡＴ、ＵＡ、ＡＰＡ 和 ＤＨＡ 活性均在

４ ａ 生红豆草地最强ꎬ这可能是由于种植过程中长期

未翻动土壤ꎬ促使 ＳＯＭ 在土壤表层累积[３３]ꎬ而 ＳＯＭ
是许多土壤酶的底物ꎬ故酶活性在 ４ ａ 生草地最强ꎮ

３.３　 种植年限对红豆草根际土壤真菌群落的影响

多年生植物通过其根系分泌物对土壤微生物

的群落结构和分布产生影响ꎬ进而改变微生物的丰

富度和多样性[３４]ꎮ 本研究表明ꎬ随红豆草种植年限

延长ꎬ 根际土壤真菌群落丰富度指数 ( Ｃｈａｏ１、
ＡＣＥ)、多样性指数(Ｓｈａｎｎｏｎ￣ｗｉｅｎｅｒ、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数)
先升高后下降ꎬ分别在 ２、３ ａ 生草地最大ꎬ之后随着

红豆草生长衰败又显著降低ꎮ
本研究发现ꎬ红豆草地以子囊菌门为优势菌

门ꎬ其占比达到了 ７０.４０％~９３.２６％ꎻ其次为毛霉门、
被孢霉门和壶菌门ꎮ 子囊菌门多数为腐生真菌ꎬ主
要降解土壤中木质素、纤维素等难降解的有机

质[３５]ꎮ 本研究中连续种植红豆草增加了土壤腐殖

质含量ꎬ且红豆草能与根瘤菌形成共生关系固氮ꎬ
所以能为子囊菌的生长提供良好的繁殖条件[３６－３７]ꎮ
被孢霉属是土壤中的有益微生物ꎬ能促进植株生

长ꎬ可补充氮素、溶磷ꎬ提高植物的抗病性[３８]ꎮ 本研

究表明ꎬ随红豆草种植年限延长ꎬ被孢霉属相对丰

度先增加后降低ꎻ可能是因为随红豆草种植时间延

长ꎬ土壤养分和地上生物量先增加ꎬ为被孢霉属的

生长繁殖提供了充足的底物ꎬ而种植年限过长使土

壤肥力衰退ꎬ被孢霉属的丰度也随之下降ꎮ 本研究

中ꎬ红豆草根际土壤优势菌属以 Ｍｏｎｏｇｒａｐｈｅｌｌａ 和镰

刀菌属为主ꎬ其中镰刀菌属是重要的植物病原菌之

一ꎬ随红豆草种植年限延长显著下降ꎬ说明种植红

豆草一定程度上改善了根际土壤环境ꎬ提高了土壤

的健康状况ꎬ江林春等[３９]也发现随着华中五味子种

植年限增加ꎬ镰刀菌属的生长受到抑制ꎮ
环境因子与植物根际土壤真菌群落密切相关ꎮ

阎海涛等[４０] 研究认为土壤溶解性有机碳、ｐＨ 和含

水率是影响褐土真菌群落的主要环境因子ꎻ刘师豆

等[４１]研究认为ꎬＡＫ、ＳＯＭ 和 ｐＨ 是影响水稻根际土

壤真菌群落的主要环境因子ꎮ 本研究表明ꎬＡＰ 是

影响红豆草根际沙壤土真菌群落的主要环境因子ꎮ
可见真菌对环境因子的响应也因植物种类和土壤

类型不同有所不同ꎮ

４　 结　 论

随红豆草种植年限延长ꎬ其根颈直径、根颈入

土深度、侧根直径、主根直径、侧根数和根颈分枝数

均逐渐增加ꎬ且 ４ ａ 生红豆草上述指标显著高于其

他种植年限的红豆草ꎻ根系平均直径、根体积、根系

总表面积、根尖数和根系总长均表现为先增加后降

低ꎮ 随红豆草种植年限增加ꎬ根际土壤 Ｋ、Ｎ 营养含

量先升高后降低ꎬＰ 营养及 ｐＨ 显著下降ꎬ脱氢酶、
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过氧化氢酶、脲酶、碱性磷酸酶均显著增加ꎮ 根际

土壤真菌多样性、丰富度随红豆草种植年限延长显

著增加ꎬ之后随其生长衰败而显著降低ꎮ 根际土壤

优势真菌门为子囊菌门、毛霉门、壶菌门和被孢霉

门ꎬ优势菌属为 Ｍｏｎｏｇｒａｐｈｅｌｌａｈｅ 和镰刀菌属ꎻ随种

植年限增加ꎬ子囊菌门和 Ｍｏｎｏｇｒａｐｈｅｌｌａ 属的相对丰

度显著增大ꎬ镰刀菌属的相对丰度显著降低ꎬ其余

指标均表现为先增后降ꎮ 冗余分析表明ꎬ速效磷是

影响红豆草根际土壤真菌群落结构的主要环境

因子ꎮ
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