
第 ４１ 卷第 １２ 期

２０２１ 年 ６ 月

生 态 学 报

ＡＣＴＡ ＥＣＯＬＯＧＩＣＡ ＳＩＮＩＣＡ
Ｖｏｌ．４１，Ｎｏ．１２
Ｊｕｎ．，２０２１

ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

基金项目：国家自然科学基金项目（４１６０１５８５）；岩溶动力学重点实验室基金资助课题（ＫＤＬ２０１５０４）

收稿日期：２０２０⁃０１⁃１５； 　 　 修订日期：２０２０⁃１２⁃１５

∗通讯作者 Ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ａｕｔｈｏｒ．Ｅ⁃ｍａｉｌ： ｚｊｂ１１６６＠ １６３．ｃｏｍ

ＤＯＩ： １０．５８４６ ／ ｓｔｘｂ２０２００１１５０１１９

蔡芸霜，张建兵，钟丽雯，陆双龙，黄丽排，闫妍，罗为群，朱同彬，胡宝清．桂西北峰丛洼地农作区土壤真菌多样性对不同耕作模式的响应．生态学

报，２０２１，４１（１２）：４８８６⁃４８９９．
Ｃａｉ Ｙ Ｓ， Ｚｈａｎｇ Ｊ Ｂ， Ｚｈｏｎｇ Ｌ Ｗ， Ｌｕ Ｓ Ｌ， Ｈｕａｎｇ Ｌ Ｐ，Ｙａｎ Ｙ， Ｌｕｏ Ｗ Ｑ， Ｚｈｕ Ｔ Ｂ， Ｈｕ Ｂ Ｑ．Ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｏｆ ｔｈｅ ｆｕｎｇａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｔｏ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｌｌａｇｅ ｍｏｄｅｓ ｉｎ
ｔｈｅ ｆａｒｍｉｎｇ ａｒｅａｓ ｏｆ ｋａｒｓｔ ｐｅａｋ⁃ｃｌｕｓｔｅｒ ｄｅｐｒｅｓｓｉｏｎｓ， ｓｏｕｔｈｗｅｓｔ Ｃｈｉｎａ．Ａｃｔａ Ｅｃｏｌｏｇｉｃａ Ｓｉｎｉｃａ，２０２１，４１（１２）：４８８６⁃４８９９．

桂西北峰丛洼地农作区土壤真菌多样性对不同耕作模
式的响应
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１ 北部湾环境演变与资源利用教育部重点实验室， 南宁　 ５３０００１

２ 广西地表过程与智能模拟重点实验室， 南宁　 ５３０００１

３ 南宁师范大学 地理科学与规划学院， 南宁　 ５３０００１

４ 国土资源部岩溶生态系统与石漠化治理重点实验室， 桂林　 ５４１００４

摘要：农作区是峰丛洼地区居民生产生活的聚集区，土地利用强度大，石漠化风险性高，是生态保育的焦点区。 合理的耕作模式

是该区土地可持续利用与生态安全的基础。 以桂西北典型峰丛洼地农作区———广西果化岩溶生态研究基地为研究区，采集典

型农田类型火龙果地（相当于保护性耕作模式，ＨＦ）、玉米地（相当于翻耕模式，ＭＦ）、甘蔗地（相当于少耕＋秸秆还田耕作模式，
ＳＦ）和水稻田（ＰＦ）的土壤样品，分析其土壤真菌群落结构、功能及土壤理化性质，并将其与退耕还林（人工林，ＦＬ）、退耕还草

（自然恢复，ＡＦ）样地相应性质进行对比，以评价不同耕作模式的生态环境效应，为该区可持续耕种与生态保育提供科学依据。
结果表明：（１）与退耕模式（ＦＬ、ＡＦ）相比，耕作活动（ＨＦ、ＭＦ、ＳＦ）降低了土壤 ｐＨ 值与有机质、全氮含量，改变了土壤粒度（粘
粒、粉砂、砂砾）组成比例；（２）ＨＦ、ＭＦ、ＰＦ、ＦＬ 提升了土壤真菌 α 多样性指数，ＳＦ、ＡＦ 反之；土壤真菌 α 多样性指数均随着土壤

深度的增加而下降；（３）各耕作模式及其不同土层的优势真菌门均为 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ、Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ、Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ；耕作没有改变

土壤优势真菌的种类，但影响着其相对丰度；（４）β 多样性分析结果显示，各耕作模式真菌群落结构自成一类，但 ＨＦ 与退耕模

式间真菌群落结构差异较小；０—１０ ｃｍ、１０—２０ ｃｍ 间的真菌群落结构差异较小，但两者与 ２０—４０ ｃｍ 相差较大；ＦＬ、ＳＦ 和 ＨＦ 具

有较多的显著性差异物种（Ｂｉｏｍａｒｋｅｒ），其次为 ＭＦ、ＰＦ，ＡＦ 最少；（５）土壤 ｐＨ 值、碳氮比、氮磷比是影响土壤真菌群落结构的重

要因子；（６）耕作模式对土壤功能类真菌影响明显，ＨＦ、ＭＦ、ＳＦ、ＰＦ 土壤腐生营养型真菌、病理营养型真菌的含量显著高于 ＦＬ、
ＡＦ；同时，ＳＦ 中的土壤腐生营养型真菌含量最高；ＨＦ 中的共生营养型真菌含量最高。 ＨＦ 具有与退耕模式较为一致的土壤真菌

群落结构特征，拥有最丰富的共生营养型真菌与较优的土壤理化性质，具有良好的生态效应。
关键词：峰丛洼地；农作区；耕作模式；土壤真菌多样性；土壤真菌功能
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ＭＦ， ＰＦ， ａｎｄ ｔｈｅ ｌｅａｓｔ ｗａｓ ＡＦ． （５） Ｓｏｉｌ ｐＨ， Ｃ ／ Ｎ， Ｎ ／ Ｐ ｗｅｒｅ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｆａｃｔｏｒｓ ａｆｆｅｃｔｉｎｇ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ．
（６） Ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｔｉｌｌａｇｅ ｍｏｄｅｓ ｏｎ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｗａｓ ｏｂｖｉｏｕｓ， ｐａｔｈｏｔｒｏｐｈｉｃ ｆｕｎｇｉ ａｎｄ ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈｉｃ ｆｕｎｇｉ ｉｎ ＨＦ， ＭＦ，
ＳＦ， ＰＦ ｓｏｉｌ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ｔｈｏｓｅ ｏｆ ＦＬ ａｎｄ ＡＦ， ｍｏｒｅｏｖｅｒ， ｔｈｅ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈｉｃ ｆｕｎｇｉ ｉｎ ＳＦ ｗａｓ ｔｈｅ
ｈｉｇｈｅｓｔ， ＨＦ ｈａｄ ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｓｔ ｓｙｍｂｉｏｔｒｏｐｈｉｃ ｆｕｎｇｉ． Ｔｈｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ ｗｅｒｅ ｓｉｍｉｌａｒ ａｍｏｎｇ ｔｈｅ
ＨＦ， ＦＬ ａｎｄ ＡＦ， ｓｕｇｇｅｓｔｉｎｇ ｔｈａｔ ｎｏ⁃ｔｉｌｌａｇｅ ｗａｓ ｃｏｎｄｕｃｉｖｅ ｔｏ ｍａｉｎｔａｉｎｉｎｇ ｔｈｅ ｎａｔｕｒａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ
ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ， ａｎｄ ｓｈｏｗｓ ａ ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｓｏｉｌ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｅｆｆｅｃｔ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｋａｒｓｔ ｐｅａｋ⁃ｃｌｕｓｔｅｒ ｄｅｐｒｅｓｓｉｏｎｓ； ｆａｒｍｉｎｇ ａｒｅａ； ｔｉｌｌａｇｅ ｍｏｄｅｓ； ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ； ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎ

全球碳酸盐岩分布面积达陆地面积的 １２％，其中我国分布有 ３４４ 万 ｋｍ２，约占国土面积的 １ ／ ３，我国西南

更是全球三大碳酸盐岩连续分布区之一［１］。 峰丛洼地是该区典型的喀斯特地貌类型之一，面积约 ９．７ 万

ｋｍ２ ［２］。 在早期不合理人类活动的影响下，桂西北峰丛洼地区石漠化现象严重，导致当地土地生产力低、居民

生活贫困［３］。 从 ２０００ 年开始，我国开始了大规模的石漠化治理工程，如封山育林、退耕还林还草、生态移民

等，极大改善了该区的生态环境状况［４］。 但在该区还分布着较大面积的农作区，是当地居民生活、生产（主要

为耕作活动）的集中区，对土壤的干扰强度大，土壤流失与石漠化风险高，是峰丛洼地区生态演变热点区与生

态保育的焦点区。 因此，评价该区不同耕作模式的土壤安全效应，选择适宜的耕作模式，对降低该区石漠化风

险，保持土地可持续利用及持久脱贫具有重要意义。
土壤安全是指土壤持续地为人类提供食物、纤维和淡水资源等生态系统服务，同时维持生物多样性和相

对稳定性的一种状态［５⁃７］，是土壤物理、化学、生物性质的综合反映。 土壤微生物是地球化学循环中的主要驱

动力，是土壤生态系统中最为活跃的部分，对生态系统的功能及其可持续性发挥着重要作用［８］。 真菌作为土

壤动植物残体的分解者、互助者或病原体，其通过调节土壤能量流动和养分转化、有机质积累、土壤结构形成、
动植物残体分解和抑制病虫害等重要的土壤生态过程，在维持生态系统功能的基础和生态系统健康方面发挥

重要功能［９⁃１０］。 同时，土壤真菌对环境变化敏感，地理空间变化［１１］、生境改变［１２］、耕作模式变更［１３］、植被演
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替［１４］等都将引起真菌群落结构与多样性的变化。 因此，真菌群落与功能特征及其对外界环境变化的响应已

成为评价土壤安全的重要指标之一［１５⁃１６］。
目前，耕作模式对土壤真菌影响的报道较多，大部分研究发现保护性耕作管理可增加微生物量的积累，改

善土壤真菌特征［１７⁃１９］。 关于耕作模式对喀斯特峰丛洼地土壤真菌影响的研究较少，该区已有研究主要集中

在植被恢复的土壤，如刘雯雯等［２０］对喀斯特区不同植被恢复阶段土壤真菌进行分析，发现乔木林、灌木林阶

段土壤真菌群落结构相近，灌草过渡阶段与草本群落阶段真菌群落结构各成一类；Ｌｉａｎｇ 等［２１］ 研究发现植被

恢复过程中丛枝菌根真菌的多样性依次为灌木≈原生林≈次生林＜草地，何敏红等［２２］发现石漠化程度对真菌

组成及多样性的影响大于植被演替的影响，随石漠化程度加深，土壤真菌多样性总体呈现下降趋势。 因此，本
文以典型峰丛洼地农作区—广西果化岩溶生态研究基地为研究区，采用高通量测序技术，对不同耕作模式土

壤真菌群落多样性进行比较，并结合 ＦＵＮＧｕｉｌｄ 工具预测真菌功能，系统分析该区不同耕作模式对土壤真菌功

能的影响，以期为该区土壤安全及农业生产的可持续性评价与管理提供科学依据。

１　 材料与方法

１．１　 研究区概况

广西果化岩溶生态研究基地建于 ２００１ 年，现为国家自然资源部野外科学观测研究基地，位于广西平果县

果化镇西南方向约 ５ ｋｍ 处（１０７°２２′３０″—１０７°２４′４７″Ｅ，２３°２２′３０＂—２３°２４′３２″Ｎ）。 该区地处南亚热带季风气

候区，日照充足，年日照时数平均 １６８２ ｈ，日照百分率 ３８％；气候温和湿润，年均气温 ２１．５℃，无霜期 ３４５ ｄ 以

上；雨量充沛，平均年降雨量 １４００—１５５０ ｍｍ。 该区属典型的喀斯特峰丛洼地，地层主要为石炭系上统，岩石

主要为纯石灰岩。 土壤类型主要为棕色石灰土。
该基地属于典型的峰丛洼地农作区，人口密度高，耕作强度大。 建设初期，该区植被覆盖率低（不足

１０％），石漠化程度严重、类型齐全，生态极度脆弱。 在封山育林、坡地退耕还林还草、土地整理、水土保持等系

列石漠化治理措施下，该区石漠化得到了较好的控制，现植被覆盖率已提高至 ７５％左右，同时，洼地区和部分

坡耕地得以继续耕作，种植作物除传统的玉米、甘蔗、水稻以外，还有引进作物火龙果。 其多种模式的种植样

地为本研究的开展提供了良好的野外试验平台。
１．２　 研究方法

１．２．１　 样地选取

为评价研究区不同耕作措施对土壤真菌的影响，选择该区主要的农田类型（耕作模式）———火龙果地（相
当于保护性耕作模式，ＨＦ）、玉米地（相当于翻耕模式，ＭＦ）、甘蔗地（相当于少耕＋秸秆还田耕作模式，ＳＦ）和
水稻田（ＰＦ）为研究对象，并以退耕还林地（人工林，ＦＬ）、退耕还草（自然演替，ＡＦ）为对照样地，各样地情况

介绍于表 １。
１．２．２　 样品采集与处理

在 ２０１８ 年 ４ 月，利用土钻（钻头直径 ５ ｃｍ）采集不同耕作模式样地土壤样品，各模式选择典型样地至少 ３
块，每块样地采用 Ｓ 形布点法采集 ５ 点样品，然后混合为该地块样品。 采集土层为 ０—１０ ｃｍ、１０—２０ ｃｍ、２０—
４０ ｃｍ（退耕还草地仅有 ０—１０ ｃｍ、１０—２０ ｃｍ）。 共采集混合样品 ５１ 个，每个样品一分为二，分别用于测试土

壤微生物性质（装入样品袋后，速置于带冰块的保温箱中，然后带回保存于－８０℃冰箱中）、土壤理化性质（装
入样品袋带回自然风干待处理）。
１．２．３　 土壤理化性质的测定

将自然风干后的土壤样品，去除根系、砾石等杂质，按需磨碎过筛，然后分别采用酸度计法测定土壤 ｐＨ
值（土水比 １∶５，ｐＨ 计 Ｓ４００⁃Ｋ，梅特勒⁃托利多国际贸易有限公司），Ｋ２Ｃｒ２Ｏ７氧化－外加热法测定土壤有机质含

量，凯氏定氮法测定土壤全氮含量（全自动凯氏定氮仪 Ｋ１１００Ｆ，济南海能仪器股份有限公司），钼锑抗比色法

测定土壤全磷含量（紫外可见分光光度计 Ｌ９，上海仪电分析仪有限公司），马尔文激光粒度分析仪（Ｍａｓｔｅｒｓｉｚｅ
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２０００，英国马尔文仪器有限公司）测定土壤粒度［２３］。 各耕作模式下的土壤理化性质如表 ２ 所示。 按照国际制

土壤质地分级标准，火龙果地的土壤质地属于壤质粘土，其他耕作模式土壤质地为粉砂质粘壤土。

表 １　 样地描述

Ｔａｂｌｅ １　 Ｄｅｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｆｉｅｌｄ

样地名称
Ｎａｍｅ ｏｆ ｔｈｅ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｆｉｅｌｄ

样地实景
Ｖｉｅｗ ｏｆ ｔｈｅ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｆｉｅｌｄ

样地描述
Ｇｅｎｅｒａｌ ｄｅｓｃｒｉｐｔｉｏｎ

火龙果种植样地（ＨＦ）
Ｐｉｔａｙａ ｆｉｅｌｄ

主要分布于坡地（坡改梯形耕地）。 火龙果种植间距一般为
１．５—２．０ ｍ，立水泥桩供其搭附，种植后不再翻耕土地，培肥
活动主要集中于火龙果根区，相当于免耕耕作模式。 样地已
种植火龙果 １０ 年左右，一年可采收 ４ 次，每年产值 １３５０００ 元
左右（基地及附近农户调查数据均值）。

玉米地种植样地（ＭＦ）
Ｍａｉｚｅ ｆｉｅｌｄ

主要分布于坡地（坡改梯形耕地）。 单作玉米，每年两季，或
玉米⁃花生轮作，均采取翻耕播种，相当于翻耕种植模式。 产

值为每年 １２０００ 元 ／ ｈｍ２ 左右（基地及附近农户调查数据均
值）。

水稻田种植样地（ＰＦ）
Ｐａｄｄｙ ｆｉｅｌｄ

主要分布于洼地区。 每年两季（生长期为 ４—１０ 月），水稻生
长季为淹水状态，收割时将水排干，直至再次种植时再灌水

淹没。 产值为每年 ２４０００—２７０００ 元 ／ ｈｍ２（基地及附近农户
调查数据均值）。

甘蔗地种植样地（ＳＦ）
Ｓｕｇａｒｃａｎｅ ｆｉｅｌｄ

洼地与坡地均有分布，洼地区居多。 垄作，一次埋种甘蔗种
条后，可连续收割 ３ 年，每年收割一次，收割时不需扰动土壤，
日常管理为甘蔗根际撒施化肥，待甘蔗成熟时剥叶还田。 相

当于覆盖与少耕的耕作模式。 产值为每年 ３７５００ 元 ／ ｈｍ２ 左
右（基地及附近农户调查数据均值）。

退耕还林地（ＦＬ）
Ｆｏｒｅｓｔｌａｎｄ

分布于坡地区，退耕后人工种植茶条木，种植时间为 ２００６ 年。
地表有枯枝落叶层。 本研究中，林地为对照样地。

退耕还草地（ＡＦ）
Ｇｒａｓｓｌａｎｄ

分布于坡地区，经过 １０ 余年的退耕恢复后，现地表植被覆盖
良好。 植被多为草灌，草本主要有芒草、肾蕨、鬼针草等；灌
木主要为黄荆。 本研究中，草地与林地一起作为参照样地
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表 ２　 不同耕作模式下的土壤理化性质特征

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｔｈｅ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｌｌａｇｅ ｍｏｄｅｓ

土层 ／ ｃｍ
Ｓｏｉｌ ｌａｙｅｒ

耕作模式
Ｔｉｌｌａｇｅ
ｍｏｄｅｓ

ｐＨ
电导率
ＥＣ ／

（μＳ ／ ｃｍ）

有机质
ＳＯＭ ／
（ｇ ／ ｋｇ）

全氮
ＴＮ ／

（ｇ ／ ｋｇ）

全磷
ＴＰ ／

（ｇ ／ ｋｇ）

粘粒
Ｃｌａｙ ／ ％

粉砂
Ｓｉｌｔ ／ ％

沙砾
Ｓａｎｄ ／ ％

碳氮比
Ｃ ／ Ｎ

氮磷比
Ｎ ／ Ｐ

０—１０ ＨＦ ６．９６ｂ ２８．９０ｃ ２７．３１ｃ １．８９ｂｃ ２．３５ａ ３０．１２ａ ５６．２４ｂ １３．６６ｃ ８．８１ａ ０．８１ｂ

ＭＦ ４．７８ｃ ３６．６３ｃ ２４．５２ｃ １．６６ｃ １．６６ａｂ １６．９８ｂｃ ６５．９９ａ １７．０３ｃ ９．４６ａ ０．９８ｂ

ＰＦ ７．８９ａ １２０．５７ａ ５３．０５ａｂ ２．８１ａｂ ２．０７ａ １０．８７ｄ ５５．５１ｂ ３３．６２ａ １１．６２ａ １．３５ｂ

ＳＦ ４．３７ｄ ８１．９７ｂ ２９．８３ｃｄ １．９１ｂｃ ２．３０ａ ２０．２９ｂ ６５．４３ａ １４．２８ｃ ９．０２ａ ０．８９ｂ

ＦＬ ６．８１ｂ ４７．８３ｃ ４３．７９ｂｄ ２．９７ａ ０．８０ｂ １５．３６ｂｃｄ ６５．３６ａ １９．２８ｂｃ ８．６５ａ ３．７２ａ

ＡＦ ７．５１ａ ７７．０７ｂ ６２．３２ａ ３．３７ａ ２．５９ａ １３．２６ｃｄ ６１．８１ａｂ ２４．９２ｂ １０．８６ａ １．４１ｂ

１０—２０ ＨＦ ７．２０ｂ ２９．４３ｂ ２１．４３ｂ １．７９ｂｃ ２．０７ａ ２７．０４ｂ ６６．３９ａｃ ６．５７ａ ６．９９ａ ０．９０ｂ

ＭＦ ５．０７ｃ ３１．４０ｂ ２１．３１ｂ １．２３ｃ １．３３ａｂ １８．６１ａｃ ６６．７５ａｃ １４．６４ｂ １０．０２ａ ０．９３ｂ

ＰＦ ７．９０ａ ８６．４３ａ ３３．５７ａｂ ２．２７ｂ １．８２ａ １５．５６ｃ ５８．６５ｂ ２６．４５ｃ ８．６９ａ １．４１ａｂ

ＳＦ ４．５０ｄ ６４．８７ａｃ ２６．９２ｂ １．５６ｂ ２．１２ａ ２２．４２ｄ ６４．８２ｃ １２．７６ｂｄ １０．２９ａ ０．７７ｂ

ＦＬ ７．０９ｂ ５０．６６ ｂｃ ２４．０１ｂ ２．０５ｂ ０．８０ｂ １９．２９ａｄ ７１．２２ａｄ ９．４９ａｄ ７．２３ａ ２．５７ａ

ＡＦ ７．５９ａ ６９．７７ａｃ ４２．５８ａ ３．５１ａ ２．０４ａ １７．７１ａｃ ６９．２６ｃｄ １３．０３ｂｄ ７．０８ａ １．８４ａ

２０—４０ ＨＦ ７．０３ｂ ３０．３０ａ １４．７５ａ １．４５ａ ２．０４ａ ２６．８２ａ ６５．１８ａｂ ８．００ａ ５．８６ａ ０．７４ｂｃ

ＭＦ ６．２８ｃ ２４．４３ａ １３．８８ａ ０．９８ｂ １．２４ａｂ １９．７５ａ ６２．０６ａｂ １８．２０ｂ ５．３１ａ ０．７８ｂｃ

ＰＦ ７．８７ａ ５３．１７ａ １７．３３ａ １．１５ａｂ １．１４ａ ２７．６１ａ ５５．９０ｂ １６．４９ｂ １１．０４ａ １．６５ａｃ

ＳＦ ４．９０ｄ ４６．２３ａ １８．３２ａ ０．９２ｂ １．９８ａ ２７．９４ａ ６６．１２ａｂ ５．９４ａ １１．２１ａ ０．５６ｂ

ＦＬ ７．２２ｂ ４０．５７ａ １３．８３ａ １．４６ａ ０．６２ｂ ２４．４７ａ ６９．６９ａ ５．８４ａ ５．４９ａ ２．３４ａ

　 　 ＨＦ： 火龙果地 Ｐｉｔａｙａ ｆｉｅｌｄ； ＭＦ：玉米地 Ｍａｉｚｅ ｆｉｅｌｄ； ＰＦ： 水稻田 Ｐａｄｄｙ ｆｉｅｌｄ； ＳＦ： 甘蔗地 Ｓｕｇａｒｃａｎｅ ｆｉｅｌｄ； ＦＬ： 林地 Ｆｏｒｅｓｔｌａｎｄ； ＡＦ： 草地 Ｇｒａｓｓｌａｎｄ；粘粒（粒径 ０．

０１—２ μｍ），粉砂（粒径 ２—２０ μｍ），砂砾（粒径 ２０—２０００μｍ），同列数字后不同小写字母表示差异显著（Ｐ＜０．０５）

１．２．４　 样品 ＤＮＡ 提取、扩增和高通量测序

土壤样本 ＤＮＡ 的提取采用 ＣＴＡＢ 标准法，ＤＮＡ 提取完成后利用浓度 １％琼脂糖凝胶进行电泳检测其纯

度 和 浓 度。 选 择 引 物 ＩＴＳ５⁃ １７３７Ｆ （ ５′⁃ＧＧＡＡＧＴＡＡＡＡＧＴＣＧＴＡＡＣＡＡＧＧ⁃ ３′） 和 ＩＴＳ２⁃ ２０４３Ｒ （ ５′⁃
ＧＣＴＧＣＧＴＴＣＴＴＣＡＴＣＧＡＴＧＣ ⁃３′）对土壤真菌 ＩＴＳ 基因 ＩＴＳ１ 区进行 ＰＣＲ 扩增。 反应使用 Ｎｅｗ Ｅｎｇｌａｎｄ Ｂｉｏｌａｂｓ
公司的 Ｐｈｕｓｉｏｎ Ｈｉｇｈ⁃Ｆｉｄｅｌｉｔｙ ＰＣＲ 和高效高保真酶进行 ＰＣＲ 扩增，确保扩增效率和准确性。 得到的产物使

用 ２％浓度的琼脂糖凝胶进行电泳检测，对目的条带使用 Ｑｉａｇｅｎ 公司提供的胶回收试剂盒回收产物。 根据所

扩增的 ＩＴＳ１ 区域特点，基于 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ 测序平台，使用 ＴｒｕＳｅｑ ＤＮＡ ＰＣＲ⁃Ｆｒｅｅ Ｓａｍｐｌｅ Ｐｒｅｐａｒａｔｉｏｎ Ｋｉｔ 建
库试剂盒进行文库构建，构建好的文库经过 Ｑｕｂｉｔ 和 Ｑ⁃ＰＣＲ 定量，文库合格后，使用 ＨｉＳｅｑ２５００ ＰＥ２５０ 进行上

机测序（由诺禾致源生物信息科技有限公司完成）。
１．２．５　 数据处理与统计分析

原始测序数据经过严格的过滤处理，去除标签序列（ｂａｒｃｏｄｅ）、引物序列，过滤低质量和短长度的序列，得
到高质量的 Ｔａｇｓ 数据。 运用 Ｕｐａｒｓｅ 软件（Ｕｐａｒｓｅ，Ｖｅｒｓｉｏｎ ７．０．１００１）对序列进行聚类，默认以 ９７％的一致性

（Ｉｄｅｎｔｉｔｙ）将序列聚类成为 ＯＴＵｓ（Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ Ｕｎｉｔｓ），用 Ｍｏｔｈｕｒ 方法与 ＳＩＬＶＡ 的 ＳＳＵｒＲＮＡ 数据库进

行物种分类，在门类水平上统计各样本的真菌群落组成。 使用 Ｑｉｉｍｅ 软件（Ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ Ｉｎｓｉｇｈｔｓ Ｉｎｔｏ Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ
Ｅｃｏｌｏｇｙ，Ｖｅｒｓｉｏｎ １．９．１）计算 ＡＣＥ 指数、Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、Ｗｅｉｇｈｔｅｄ Ｕｎｉｆｒａｃ 距离、构建 ＵＰＧＭＡ（Ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ ｐａｉｒ⁃
ｇｒｏｕｐ ｍｅｔｈｏｄ ｗｉｔｈ ａｒｉｔｈｍｅｔｉｃ ｍｅａｎｓ）样本聚类树等，ＡＣＥ、Ｓｈａｎｎｏｎ 指数箱型图使用 Ｏｒｉｎｇｉｎ（Ｖｅｒｓｉｏｎ ２０１７）软件

绘制，稀释曲线（Ｒａｒｅｆａｃｔｉｏｎ Ｃｕｒｖｅ）、维恩图（Ｖｅｎｎ ｐｌｏｔ）、花瓣图（ Ｆｌｏｗｅｒ ｐｌｏｔ）、主坐标分析（ Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ Ｃｏ⁃
ｏｒｄｉｎａｔｅｓ Ａｎａｌｙｓｉｓ，ＰＣｏＡ）、典型关联分析（ＣａｎｏｉｃａｌＣｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ Ａｎａｌｙｓｉｓ，ＣＣＡ）、ＵＰＧＭＡ 聚类分析通过 Ｒ 软件

（Ｖｅｒｓｉｏｎ ２． １５． ３） 完成。 基于线性判别分析流程 ［ Ｌｉｎｅａｒ ｄｉｓｃｒｉｍｉｎａｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ （ ＬＤＡ） ｅｆｆｅｃｔ ｓｉｚｅ ｐｉｐｅｌｉｎｅ，
ＬＥｆＳｅ］，使用 ＬＥｆＳｅ 软件分析，默认设置 ＬＤＡ Ｓｃｏｒｅ 的筛选值为 ３． ５，分析分组样本间具有显著差异的

Ｂｉｏｍａｒｋｅｒ。 真菌群落功能预测使用 ＦＵＮＧｕｉｌｄ（Ｆｕｎｇｉ＋Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ＋Ｇｕｉｌｄ）工具，该方法基于已发表文献，对真菌
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的生态功能进行了归类，构建 ＦｕｎＧｕｉｌｄ 数据库。 土壤理化数据的统计分析和显著性检验选用 ＳＰＳＳ ２２．０
软件。

２　 结果与分析

图 １　 不同耕作模式土壤真菌稀释曲线

　 Ｆｉｇ．１　 Ｄｉｌｕｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｉ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｌｌａｇｅ ｍｏｄｅｓ

ＨＦ： 火龙果地 Ｐｉｔａｙａ ｆｉｅｌｄ； ＭＦ：玉米地 Ｍａｉｚｅ ｆｉｅｌｄ； ＰＦ： 水稻田

Ｐａｄｄｙ ｆｉｅｌｄ； ＳＦ： 甘蔗地 Ｓｕｇａｒｃａｎｅ ｆｉｅｌｄ； ＦＬ： 林地 Ｆｏｒｅｓｔｌａｎｄ； ＡＦ：

草地 Ｇｒａｓｓｌａｎｄ

２．１　 土壤样品测序深度及合理性分析

真菌 ＩＴＳ 基因测序结果显示，５１ 个土壤样本共检

测出 ４３６９７６７ 条序列，经过质量控制，总共得到 ４２１６９４１
条高质量序列（每个土壤样品序列数在 ４７８６６—９７４２７
之间，平均值＝ ８２６８５）。 以 ９７％的相似度将序列聚类成

为 ＯＴＵｓ，得到 １１７０２ 个 ＯＴＵ。 为检测样本的数据量是

否合理，从样品中随机抽取一定测序量的数据，统计它

们所代表物种数目（即 ＯＴＵｓ 数目），以抽取的测序数据

量与对应的物种数来构建稀释曲线（图 １），稀释曲线表

明，随着测序量的增加，稀释曲线逐渐趋于平坦，虽尚未

达到饱和，但更多的测序量只会产生少量新的 ＯＴＵ，表
明本次试验的测序数据量合理，测序结果包含了绝大多

数真菌类群，能够较真实地反映研究区不同耕作模式土

壤样品的真菌群落，可用于分析不同耕作模式对土壤真

菌群落结构与组成的影响。
２．２　 土壤真菌 α⁃多样性分析

２．２．１　 土壤真菌群落丰富度及多样性

微生物物种 α⁃多样性用于分析样本内的微生物群落多样性，本文包括代表土壤真菌群落丰富度的 ＡＣＥ
指数和体现菌群的多样性的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数。 研究结果表明，各土层不同耕作模式土壤真菌丰富度和多样性无

显著差异（Ｐ＞０．０５），２０—４０ ｃｍ 土层土壤真菌多样性（Ｐ＜０．０５）除外。 土壤真菌 ＡＣＥ 指数与 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数在

０—１０ ｃｍ、１０—２０ ｃｍ 土层中的变化趋势较为一致，整体表现为 ＨＦ、ＰＦ、ＭＦ、ＦＬ 维持较高的土壤真菌丰富度及

多样性，ＳＦ、ＡＦ 土壤真菌丰富度及多样性较低；在 ２０—４０ ｃｍ 土层，ＰＦ 土壤真菌丰富度最低，而 ＦＬ 土壤真菌

多样性指数最低。 随着土壤深度增加，各耕作模式的土壤真菌 ＡＣＥ 指数与 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数均呈下降趋势（图
２）。
２．２．２　 土壤真菌群落组成分析

研究区土壤真菌 ＩＴＳ 高通量测序所得序列经物种注释后分属 １８ 门、６３ 纲、１６３ 目、３７０ 科、８６０ 属、１０４９
种。 在门类水平上， 相对丰度排名前 １０ 的有 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ （ 子 囊 菌 门 ）、 Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ （ 担 子 菌 门 ）、
Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ（被孢霉门）、Ｒｏｚｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ（罗兹菌门）、Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ（球囊菌门）、Ｏｌｐｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ（油壶菌

门）、Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ（毛霉门）、Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ（壶菌门）、Ｚｏｏｐａｇｏｍｙｃｏｔａ（捕虫霉门）、Ｂｌａｓｔｏｃｌａｄｉｏｍｙｃｏｔａ（芽枝霉

门），其中前 ３ 者为优势菌门（相对丰度均＞１％），３ 者相对丰度总和为 ２５．９３％—８３．７８％。 ＳＦ 的 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ 相

对丰度（６９．８７７％—７４．２４２％）明显高于其他耕作模式（９．３１２％—６０．１９４％），同时 ＰＦ 的 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ 相对丰度

（９．３１２％—２０．５９８％）最低；ＦＬ 的 Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ 相对丰度（１１． ８６４％—１２． ５５０％） 比其他耕作模式（２． ７０４—
１０．２１２％）高，除 ０—１０ ｃｍ 土层的 ＨＦ（１９．０９９％）；ＳＦ、ＡＦ 的Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ 相对丰度明显低于 ＨＦ、ＭＦ、ＰＦ 和

ＦＬ；Ｒｏｚｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ 在 ＭＦ 的相对丰度（０． ６４６％—２． ８７５％）最高；Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ 在 ＦＬ 具有最高的相对丰度

（０．８４８％—２．４８６％）；ＰＦ 的 Ｏｌｐｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ 相对丰度（０．１７１％—１．８０４％）最高；Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ 在 ＨＦ 具有最高的

相对丰度 （ ０． ４５７％—１． ３７９％）；ＨＦ、 ＰＦ、ＭＦ 的 Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ 相对丰度高于 ＳＦ、 ＦＬ、 ＡＦ； Ｚｏｏｐａｇｏｍｙｃｏｔａ、
Ｂｌａｓｔｏｃｌａｄｉｏｍｙｃｏｔａ 在各耕作模式土壤的相对丰度无明显差异。 各耕作模式土壤真菌群落组成中均存在相对

１９８４　 １２ 期 　 　 　 蔡芸霜　 等：桂西北峰丛洼地农作区土壤真菌多样性对不同耕作模式的响应 　
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图 ２　 土壤真菌 ＡＣＥ 指数、Ｓｈａｎｎｏｎ 指数箱型图

Ｆｉｇ．２　 Ｂｏｘ ｐｌｏｔｓ ｏｆ ＡＣＥ ｉｎｄｅｘ ａｎｄ Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｉ

不同小写字母表示差异性显著（Ｐ＜０．０５）

丰度较高的目前数据库无法鉴定的真菌门。
随土层深度的增加，ＨＦ、ＳＦ 的 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ 相对丰度表现为先增加后减少的趋势，ＭＦ、ＰＦ、ＦＬ 则表现为先

减少后增加的趋势，ＡＦ 表现为增加的趋势；ＨＦ、ＭＦ、ＦＬ、ＡＦ 的 Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ 表现为递减趋势，而 ＰＦ 表现为先

减少后增加，ＳＦ 则是先增加后减少的趋势；ＨＦ、ＰＦ、ＳＦ、ＡＦ 的 Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ 相对丰度随土壤深度增加逐渐

减少，ＭＦ、ＦＬ 表现为增加趋势（图 ３）。
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图 ３　 土壤真菌群落在门类水平上的组成及相对丰度

Ｆｉｇ．３　 Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｃｌａｓｓｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｉ
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２．２．３　 土壤真菌群落共有 ＯＴＵｓ 与特有 ＯＴＵｓ
花瓣图和 Ｖｅｎｎ 图可直观展现并反映组间或样品之间 ＯＴＵ 数量组成相似性、重叠情况以及特异性。 在

０—１０ ｃｍ、１０—２０ ｃｍ、２０—４０ ｃｍ 土层，各样地间土壤真菌群落共有 ＯＴＵ 数量分别为 ３００、２７５、１９４，占各层真

菌总数比例分别为 ３．４７％、３．３５％、３．００％。
土壤真菌特有 ＯＴＵｓ 方面， ＰＦ 在 ０—１０ ｃｍ 土层的土壤真菌特有 ＯＴＵｓ（１０５０） 最多，占真菌总数的

１２．１５％，ＭＦ 的土壤真菌特有 ＯＴＵｓ 比例最低（３．０９％），其他耕作模式的土壤真菌特有 ＯＴＵｓ 占比在 ５．７６％—
７．５３％之间；１０—２０ ｃｍ 土层中，ＰＦ 土壤真菌特有 ＯＴＵｓ（９５８）最多，占真菌总数的 １１．６８％，ＨＦ 的土壤真菌特

有 ＯＴＵｓ 比例最低（３．７８％），其他耕作模式的土壤真菌特有 ＯＴＵｓ 比例在 ５．８３％—７．８１％之间；在 ２０—４０ ｃｍ
土层，ＨＦ 特有 ＯＴＵｓ（９１４）的比例最高，为 １４．１６％，其他耕作模式的土壤真菌特有 ＯＴＵｓ 的比例在 ９．７９％—
１１．２１％之间（图 ４）。

图 ４　 不同土层土壤真菌群落共有 ＯＴＵｓ及特有 ＯＴＵｓ

Ｆｉｇ．４　 Ｓｈａｒｅｄ ＯＴＵｓ ａｎｄ ｓｐｅｃｉｆｉｃ ＯＴＵｓ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｉｌ ｌａｙｅｒｓ

同一耕作模式不同土层间土壤真菌群落大体相似，共有 ＯＴＵｓ 数量大于各层特有 ＯＴＵｓ 数量，０—１０ ｃｍ 与

１０—２０ ｃｍ 土层间的共有 ＯＴＵｓ 数量大于 ０—１０ ｃｍ 与 ２０—４０ ｃｍ 共有 ＯＴＵｓ 数量，并整体表现出表层拥有最

大数量的 ＯＴＵｓ 总量与特有 ＯＴＵｓ 数量。 ＨＦ、ＭＦ、ＰＦ、ＳＦ、ＦＬ、ＡＦ 不同土层共有 ＯＴＵ 数目分别为 ９３６、９６０、
５１６、２８２９、９６４、１１３３，占各耕作模式全部 ＯＴＵｓ 数量的 １９．０１％、２２．１９％、１１．２２％、２２．３０％、２３．７５％、４１．１９％（图
５）。
２．３　 土壤真菌 β⁃多样性分析

２．３．１　 基于 Ｗｅｉｇｈｔｅｄ Ｕｎｉｆｒａｃ 距离的聚类分析

该区土壤样本真菌的聚类亲缘关系分析结果显示（图 ６），不同耕作模式、土层之间的土壤真菌群落结构

具有一定的差异性。 耕作模式方面，ＡＦ、ＦＬ 为一簇，ＭＦ、ＳＦ、ＨＦ 为一簇，ＰＦ 单独成簇。 土层之间，０—１０ ｃｍ、
１０—２０ ｃｍ 土层土壤真菌群落相似性较高，与 ２０—４０ ｃｍ 土层真菌群落相似度不高。
２．３．２　 土壤真菌 ＬＥｆＳｅ 分析

各耕作模式具有不同数量和类型的显著差异物种（Ｂｉｏｍａｒｋｅｒ），数量方面，ＦＬ（３３）、ＳＦ（２９）和 ＨＦ（２８）具
有较多的显著性差异物种，ＭＦ（１６）、ＰＦ（１２）、ＡＦ（４）最少；在门类水平上，不同耕作模式中，ＳＦ 的显著差异真

菌门为 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ，ＰＦ 为 Ｏｌｐｉｄｏｍｙｃｏｔａ，ＭＦ 为 Ｒｏｚｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ，ＨＦ 为 Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ，ＦＬ 为 Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ，ＡＦ
在门类水平无显著差异物种（图 ７）。
２．４　 土壤真菌群落结构与土壤环境因子的 ＣＣＡ 分析

分析结果可以看出，同种耕作模式的土壤样本能够清晰地聚集在一起，说明同一耕作模式生境相似，哺育

了相似的真菌群落；其中 ＦＬ、ＡＦ 的样本距离比较接近，ＨＦ、ＭＦ、ＳＦ 样本距离接近，与 ＰＦ 相距较远，说明 ＦＬ、
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图 ５　 同种耕作模式的不同土层间土壤真菌共有 ＯＴＵｓ及特有 ＯＴＵｓ

Ｆｉｇ．５　 Ｔｏｔａｌ ａｎｄ ｓｐｅｃｉｆｉｃ ＯＴＵｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｉ ｂｅｔｗｅｅｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｉｌ ｌａｙｅｒｓ ｕｎｄｅｒ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｆａｒｍｉｎｇ ｍｏｄｅ

图 ６　 土壤真菌群落相似性聚类树

Ｆｉｇ．６ Ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ⁃ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ｔｒｅｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

ＡＦ 土壤真菌群落结构相近，ＨＦ、ＭＦ、ＳＦ 土壤真菌群落

结构相似；ＰＦ 土壤真菌群落结构聚集为单独的一簇，与
旱地系统差异明显，与 β⁃多样性分析结果一致。 轴 １
和轴 ２ 的特征值分别为 １５．７８％和 １４．６２％，共解释了

３０．４０％的土壤真菌物种⁃环境关系，说明理化因子对土

壤真菌群落结构有一定的影响。 土壤 ｐＨ、ＴＮ、Ｎ ／ Ｐ 的

射线较长，粒度（砂砾、粉砂、粘粒）含量、ＳＯＭ、ＥＣ、ＴＰ、
Ｃ ／ Ｎ 的射线较短，表明 ｐＨ、ＴＮ、Ｎ ／ Ｐ 是影响土壤真菌群

落的重要环境因素，其中 ｐＨ 是最主要的影响因子，土
壤 ｐＨ 值与 ＰＦ、ＦＬ、ＡＦ 的真菌群落结构呈正相关，与
ＨＦ、ＭＦ、ＳＦ 土壤真菌群落结构呈负相关（图 ８）。
２．５　 土壤真菌群落功能预测

研究区土壤真菌主要分为病理营养型、腐生营养型

和共生营养型以及其他无法鉴定营养型的种群，将注释

获得功能的 ＯＴＵｓ 进行统计，无法鉴定营养型的种群占

据土壤真菌成分的绝大部分，说明目前还缺少对这些土壤真菌功能的认识。 在土壤真菌功能类群中，腐生营

养型真菌比例最大，其次为病理营养型真菌，共生营养型真菌的比例最小。 耕作模式对土壤功能类真菌影响

明显，ＨＦ、ＭＦ、ＳＦ、ＰＦ 土壤腐生营养型真菌、病理营养型真菌的含量显著高于 ＦＬ、ＡＦ，说明耕作活动提高腐生

营养型真菌含量的同时也刺激病理营养型真菌的生长；相对其他耕作模式，ＳＦ 明显促进土壤腐生营养型真菌
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的生长。 值得说明的是，各耕作模式中，ＨＦ 明显提高共生营养型真菌数量，表明保护性耕作有利于共生营养

型真菌的富集（图 ９）。

图 ７　 土壤真菌群落间差异 ＬＥｆＳｅ 分析图
Ｆｉｇ．７　 ＬＥｆＳｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

３　 讨论

３．１　 耕作模式对土壤真菌 α⁃多样性的影响

本文对桂西北峰丛洼地土壤真菌多样性的研究

结果表明，不同耕作模式下的土壤真菌 ＡＣＥ 指数和

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数整体表现为：ＨＦ、ＭＦ、ＰＦ、ＦＬ 的土壤真

菌丰富度和多样性明显提高，而 ＳＦ、ＡＦ 丰富度和多

样性降低。 其原因可能与石灰土质地粘重有关，因为

石灰土的成土母质主要为碳酸盐岩风化溶蚀存留的

酸不溶物，且多为粘土成分。 而耕作活动可增加土壤

通透性，利于土壤水、热和养分的迁移转化，从而利于

土壤真菌的生存繁衍。 随着土壤深度增加，各耕作模

式下的土壤真菌的丰富度和多样性均有下降趋势。
这主要是由于深层土壤缺乏通透性，其土壤温度、氧
气、活性碳库等状况均变差，土壤真菌多样性也随之

降低［２４］。
各耕作模式所共有的 ＯＴＵｓ 数量大于各自特有

的 ＯＴＵｓ 数量，表明耕作模式对土壤真菌群落产生影

响，但整体上没有改变某一区域土壤真菌群落的主要

构 成。 真 菌 群 落 组 成 分 析 显 示 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ、
Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ、Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ 是研究区土壤的优势

菌门，与喀斯特区的相关研究结果相似［２５］；这也表明

耕作活动一般不会显著改变土壤优势真菌的种类，但
会影响其相对丰度。
３．２　 耕作模式对土壤真菌 β⁃多样性的影响

通过对不同耕作模式下土壤真菌群落结构之间

的相似性和差异性的分析，发现 ＨＦ、ＭＦ、ＳＦ（旱作）土
壤真菌结构相似，ＦＬ、ＡＦ（退耕）土壤真菌群落结构相

似，均与 ＰＦ（水田）土壤真菌群落结构差异明显，同
时，随着土壤剖面深度增加，土壤真菌群落结构也存

在差异。 这是由于土壤水分、通气性、温度、养分等土

壤真菌生存状况不同，导致土壤真菌丰度、组成存在

差异，进而引起真菌群落结构存在差异。 值得指出的

是，尽管 ＦＬ 与 ＡＦ 土壤真菌 α⁃多样性不相似，但 β⁃多
样性却接近，可见，α⁃多样性并不总是与 β⁃多样性存

在正相关［２６］。
３．３　 土壤理化性质对真菌群落结构的影响

土壤理化性质的变化会直接或间接地影响土壤

微生物群落特征［２７］。 多数研究发现，土壤 ｐＨ 是决
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图 ８　 ＯＴＵ 水平上基于 Ｗｅｉｇｈｔｅｄ Ｕｎｉｆｒａｃ 差异的 ＣＣＡ 分析

Ｆｉｇ．８　 Ｗｅｉｇｈｔｅｄ ＵｎｉＦｒａｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ⁃ｂａｓｅｄ ＣＣＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ａｔ ｔｈｅ ＯＴＵ ｌｅｖｅｌ

ＴＮ： 全氮 Ｔｏｔａｌｎｉｔｒｏｇｅｎ； ＴＰ：全磷 Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；ＥＣ：电导率 Ｅｌｅｃｔｒｉｃａｌ ｃｏｎｄｕｃｔｉｖｉｔｙ；ＳＯＭ： 有机质 Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃｍａｔｔｅｒ

图 ９　 不同耕作模式土壤真菌群落功能预测

Ｆｉｇ．９　 Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎｓ ｏｆ ｔｈｅ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｓｏｉｌｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｌｌａｇｅ ｍｏｄｅｓ

定细菌群落变化的主要因素，而真菌群落结构通常与土壤养分含量密切相关［２８⁃２９］。 然而，该区土壤真菌群落

结构受土壤 ｐＨ 值影响最为明显。 同时，ＴＮ、Ｎ ／ Ｐ 对土壤真菌群落结构显著相关［３０］，有研究表明，当微生物氮

的利用率过高时，会抑制 Ｎ 吸收相关酶的活性，刺激 Ｐ 吸收相关酶的活性［３１⁃３３］，加剧土壤对磷的需求［３４］，说
明土壤氮、磷可促进真菌物种之间的相互作用［３５］。

３．４　 耕作模式对土壤真菌群落功能的影响

从土壤微生物群落中的关键真菌功能类群来看，如果选择适宜的耕作措施，可以预防或减少植物根系病

害的发生和危害，在保持土壤质量和健康方面可发挥至关重要的作用［３６］。 本研究结果显示，该区土壤中未鉴

定营养型真菌含量较高，可见，这类真菌类群还无法依据现有研究结果进行区分，还缺少深入研究。 该区土壤

真菌功能类群中，腐生营养型真菌比例最大，其次为病理营养型真菌，共生营养型真菌的比例最小。 耕作模式

对土壤功能类真菌影响明显，ＨＦ、ＭＦ、ＳＦ、ＰＦ 土壤腐生营养型真菌、病理营养型真菌的含量显著高于退耕模
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式（ＦＬ、ＡＦ），耕作活动在提高腐生营养型真菌含量的同时，也刺激病理营养型真菌的生长，说明耕作活动较为

频繁的土壤容易造成腐生营养型真菌的富集，同时增加了从宿主细胞获取营养来源、对植物生长具有一定危

害影响的病理型真菌［３７］。 ＳＦ 明显促进腐生营养型真菌的生长，这可能是田间填加秸秆作为有机肥的措施为

腐生真菌的生长提供了营养。 已有研究结果表明，共生营养型真菌可能在作物健康、营养和品质方面发挥重

要作用［３８］。 值得说明的是，保护性耕作（ＨＦ）共生营养型的真菌类群最为丰富，共生营养真菌在作物健康、营
养和品质方面发挥着重要作用，可降低农田病虫害风险，促进作物生长，提高产量与品质。 因此，相对其他耕

作活动来说，ＨＦ 是对土壤健康和作物生长的较优处理方式。 ＦＵＮＧｕｉｌｄ 虽然在一定程度上解析了真菌的功

能，但由于这种方法是基于已有文献和数据，具有一定的局限性，因此，依该方法确定的土壤真菌类群结构和

功能群数据库仍有待进一步完善。

４　 结论

农作区是喀斯特峰丛洼地区土地利用与生态环境变化的热点区域，生态风险高，耕作活动是引发该风险

的导火线之一。 本研究认为，不同耕作模式通过改变土壤性质与环境状况，改变了土壤真菌群落构成、丰度和

功能。 保护性耕作模式（ＨＦ）的土壤真菌多样性与群落结构具有与退耕模式相似的特征，且 ＨＦ 土壤共生营

养型真菌最为丰富，能较好地维持土壤真菌群落结构特征和提高作物健康和品质，具有良好的生态环境效应。
此外，本研究中保护性耕作模式的火龙果还具有较高的经济效益，因此，火龙果种植模式可作为峰丛洼地农作

区生态、经济双提升的一种耕种模式。
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