
第 ４０ 卷第 ２３ 期

２０２０ 年 １２ 月

生 态 学 报

ＡＣＴＡ ＥＣＯＬＯＧＩＣＡ ＳＩＮＩＣＡ
Ｖｏｌ．４０，Ｎｏ．２３
Ｄｅｃ．，２０２０

ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

基金项目：农业部种植业管理司耕地质量保护专项（１０１７１３５２５０１９１７）；国家自然科学地区基金（３１４６０６３０）； 现代农业产业技术体系建设专项

（ＣＡＲＳ⁃３４）项目资助

收稿日期：２０２０⁃０３⁃２３； 　 　 网络出版日期：２０２０⁃１０⁃２９

∗通讯作者 Ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ａｕｔｈｏｒ．Ｅ⁃ｍａｉｌ： ｎａｎｌｌ＠ ｇｓａｕ．ｅｄｕ．ｃｎ

ＤＯＩ： １０．５８４６ ／ ｓｔｘｂ２０２００３２３０６５３

南丽丽，谭杰辉，郭全恩．黄土高原半干旱区轮作休耕模式对土壤真菌的影响．生态学报，２０２０，４０（２３）：８５８２⁃８５９２．
Ｎａｎ Ｌ Ｌ， Ｔａｎ Ｊ Ｈ， Ｇｕｏ Ｑ Ｅ．Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｆａｌｌｏｗ ｒｏｔａｔｉｏｎ ｍｏｄｅｓ ｏｎ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｓｅｍｉ⁃ａｒｉｄ ａｒｅａ ｏｆ ｔｈｅ Ｌｏｅｓｓ Ｐｌａｔｅａｕ， ｎｏｒｔｈｗｅｓｔ Ｃｈｉｎａ．Ａｃｔａ
Ｅｃｏｌｏｇｉｃａ Ｓｉｎｉｃａ，２０２０，４０（２３）：８５８２⁃８５９２．

黄土高原半干旱区轮作休耕模式对土壤真菌的影响

南丽丽１，∗，谭杰辉１，郭全恩２

１ 甘肃农业大学草业学院， 兰州　 ７３００７０

２ 甘肃省农业科学院土壤肥料与节水农业研究所， 兰州　 ７３００７０

摘要：通过田间试验，研究休耕（ＣＫ）、残膜覆盖、伏天深耕、施有机肥、秸秆还田和绿肥还田对土壤微生物量碳氮、酶活性及真菌

群落的影响。 结果表明，除过氧化氢酶外，不同处理对土壤微生物量碳氮、脲酶、碱性磷酸酶、脱氢酶、ｐＨ 及有机质均有显著影

响。 从门水平上看，土壤真菌群落主要由子囊菌门、担子菌门和被孢霉门构成。 其中伏天深耕、玉米秸秆粉碎还田＋施牛羊粪＋

深翻耕后连续休耕 ３ 年处理的子囊菌相对丰度分别为 ４３．２３％和 ６９．３８％，显著高于 ＣＫ（３３．７１％）；从纲水平上看，座囊菌纲、粪

壳菌纲、伞菌纲和被孢霉纲为优势菌纲，其中玉米秸秆粉碎还田＋施牛羊粪＋深翻耕后连续休耕 ３ 年处理以座囊菌纲为主

（６０．６９％），其余处理以粪壳菌纲为主（４．１１％—２４．７９％）；真菌多样性指数施牛羊粪＋深翻耕＋连续 ３ 年种植豌豆（拌根瘤菌粉

８．５ ｇ ／ ｋｇ 种子）并在盛花期翻压还田、玉米秸秆粉碎还田＋施牛羊粪＋深翻耕后连续休耕 ３ 年、玉米秸秆粉碎还田＋施牛羊粪＋深

翻耕＋连续 ３ 年种植箭筈豌豆并在盛花期翻压还田处理显著低于 ＣＫ 和其他处理，丰富度指数玉米秸秆粉碎还田＋施牛羊粪＋深
翻耕＋连续 ３ 年种植毛苕子并在盛花期翻压还田处理显著高于 ＣＫ 和其他处理；真菌营养类型玉米秸秆粉碎还田＋施牛羊粪＋深

翻耕后连续休耕 ３ 年处理以腐生营养型为主（６２．９％），其他处理以病理营养型和腐生营养型为主。 冗余分析和 Ｍｏｎｔｅ Ｃａｒｌｏ 置

换检验结果显示，土壤微生物量碳、微生物量氮、ｐＨ 和有机质含量对土壤真菌群落结构影响显著（Ｐ＜０．０５）。 与休耕（ＣＫ）、残

膜覆盖、伏天深耕相比，施有机肥、秸秆还田、绿肥还田结合深耕均降低了土壤中病理营养型真菌的相对丰度，利于保持农田土

壤生态系统健康。
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ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｌｏｗｅｒ ｔｈａｎ ＣＫ ａｎｄ ｏｔｈｅｒ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ． Ｔｈｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｉｎｄｅｘｅｓ ｏｆ ＡＣＥ ａｎｄ Ｃｈａｏ１ ｉｎ ｒｅｔｕｒｎｉｎｇ ｇｒｅｅｎ ｍａｎｕｒｅ ｏｆ
Ｉｉｃｉａ ｖｉｌｌｏｓａ ｆｏｒ ３ ｃｏｎｓｅｃｕｔｉｖｅ ｙｅａｒｓ ａｆｔｅｒ ｃｏｒｎ ｓｔｒａｗ ｒｅｔｅｎｔｉｏｎ ７５００ ｋｇ ／ ｈｍ２ ａｎｄ ３０ ｃｍ ｄｅｅｐ ｔｉｌｌａｇｅ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｗｅｒｅ
ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ＣＫ ａｎｄ ｏｔｈｅｒ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ． Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ ｗａｓ ｔｈｅ ｍａｉｎ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｒｏｕｐ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｉ ｉｎ ｔｈｒｅｅ ｃｏｎｓｅｃｕｔｉｖｅ
ｙｅａｒｓ ｆａｌｌｏｗ ａｆｔｅｒ ｃｏｒｎ ｓｔｒａｗ ｒｅｔｅｎｔｉｏｎ ７５００ ｋｇ ／ ｈｍ２ ａｎｄ ３０ ｃｍ ｄｅｅｐ ｔｉｌｌａｇｅ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ （６２．９％）， ｗｈｅｒｅａｓ ｐａｔｈｏｔｒｏｐｈ ａｎｄ
ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ ｗｅｒｅ ｔｈｅ ｍａｉｎ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｒｏｕｐ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｉ ｉｎ ｏｔｈｅｒ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ． Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ （ＲＤＡ） ａｎｄ ｔｈｅ Ｍｏｎｔｅ
Ｃａｒｌｏ ｐｅｒｍｕｔａｔｉｏｎ ｔｅｓｔ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ， ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｎｉｔｒｏｇｅｎ， ｐＨ ｖａｌｕｅ， ａｎｄ
ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ ｓｈｏｗｅｄ ａ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｉｍｐａｃｔ ｏｎ ｔｈｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ． Ｃｏｍｐａｒｅｄ ｔｏ ＣＫ， ｒｅｓｉｄｕａｌ
ｐｌａｓｔｉｃ ｆｉｌｍ ｍｕｌｃｈｉｎｇ ａｎｄ ｄｅｅｐ ｔｉｌｌａｇｅ ｉｎ ｈｏｔ ｓｕｍｍｅｒ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ， ｃｏｍｂｉｎｉｎｇ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｎｕｒｅ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ， ｓｔｒａｗ ｒｅｔｅｎｔｉｏｎ ａｎｄ
ｒｅｔｕｒｎｉｎｇ ｇｒｅｅｎ ｍａｎｕｒｅ ｗｉｔｈ ｄｅｅｐ ｔｉｌｌａｇｅ ｃｏｕｌｄ ｒｅｄｕｃｅ ｐａｔｈｏｔｒｏｐｈ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ， ｗｈｉｃｈ ｗａｓ ｃｏｎｄｕｃｉｖｅ ｔｏ ｔｈｅ
ｍａｉｎｔａｉｎａｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ ｈｅａｌｔｈ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｒｏｔａｔｉｏｎ ｆａｌｌｏｗ； ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ； ｈｉｇｈ ｔｈｒｏｕｇｈｔｐｕｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ

耕地质量下降是中国农业可持续发展的主要限制性因素［１］。 在以小麦—玉米周年种植制度为主的黄土

高原，长期的集约化种植使耕层浅薄化、土壤紧实化、养分利用率较低等一系列土壤健康问题尤为突出［２］。
为了坚守耕地红线，保障国家粮食安全，更好地实施“藏粮于地、藏粮于技”战略，实现节约地下水、保护生态

环境的目标，国家提出在河北省地下水漏斗区、湖南省长株潭重金属污染区、贵州省和云南省石漠化区和甘肃

省生态严重退化区作为我国的休耕试点区［３］。 这对提高我国土壤质量、促进农业提质增效［４］、维护食品安全

和保障生态安全均具有重要意义。
微生物量碳氮和酶活性作为土壤微生物活性的重要指标，是土壤养分转化和有机质分解的关键因子，常

被用于评价土壤质量的生物学特性［５］。 土壤微生物是土壤的重要组成成分，释放土壤酶，参与有机质降解、
腐殖质合成、养分循环等生物化学过程［６］，被认为是最敏感的土壤质量生物学指标。 土壤真菌作为土壤微生

物的重要组成部分，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

方面有非常重要的作用［７］。 土壤真菌是生态系统健康的指示物，与细菌相比，真菌能更好地降解复杂化合

物［８］。 研究表明，种植方式［９⁃１０］、耕作措施［１１⁃１２］、轮作［１３］、秸秆还田［１４］、绿肥还田［１５］、施肥种类［１６⁃１７］ 等会影响

土壤真菌群落多样性。 因休耕、残膜覆盖、伏天深耕、施有机肥、秸秆还田和绿肥还田能够改善土壤水、肥、气、
热等条件，其有机物输入的类型有差别，引起土壤微生物群落和功能的变化。 为此，本研究选择黄土高原半干

３８５８　 ２３ 期 　 　 　 南丽丽　 等：黄土高原半干旱区轮作休耕模式对土壤真菌的影响 　
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旱休耕试点区，利用常规分析和高通量测序技术研究了不同轮作休耕模式对土壤生物特性和真菌群落的影

响，并结合 ＦＵＮＧｕｉｌｄ 工具预测真菌功能营养型，探索不同轮作休耕模式影响黄土高原半干旱区土壤肥力的生

物学机制，为保持地力、可持续利用土地资源提供理论依据。

１　 材料与方法

１．１　 研究区概况

试验地位于甘肃省永靖县新寺乡大湾岘村（３６°００′ Ｎ，１０３°１２′ Ｅ），地处陇西黄土高原丘陵沟壑区，境内山

大沟深，土质疏松，水土流失严重，属温带半干旱偏旱气候类型，海拔 １９５７ ｍ，年均温 ８．７ ℃，＞１０ ℃积温 ２７５０
℃，年均降雨量 ２６０ ｍｍ，且年际、季节性分布不均，降雨主要集中在 ７—９ 月，蒸发量高达 １５００ ｍｍ。 土壤类型

为黑垆土，０—２０ ｃｍ 土层的 ｐＨ 值为 ８．２４，全氮、全磷、全钾、有机质含量分别为 １．０９、０．１５、８．２５、３．４５ ｇ ／ ｋｇ。
１．２　 试验设计

于 ２０１７ 年 ５ 月设置 ９ 种轮作休耕模式（表 １），小区面积 ５６ ｍ２（７ ｍ×８ ｍ），区间距 ８０ ｃｍ，完全随机设计，
３ 次重复。 豆科绿肥作物豌豆（Ｐｉｓｕｍ ｓａｔｉｖｕｍ）、毛苕子（ Ｉｉｃｉａ ｖｉｌｌｏｓａ）、箭筈豌豆（Ｖｉｃｉａ ｓａｔｉｖａ）播量分别为 ９０、
４５、７０ ｋｇ ／ ｈｍ２，播深 ３ ｃｍ，行距 ３０ ｃｍ。 第 ３ 年（２０１９ 年 ９ 月 ２１ 日）用土钻在各小区按“Ｓ”形路线 ５ 点取样法

采取 ０—２０ ｃｍ 土层土样，每小区 ３ 次重复。 土样混匀后分为两份装入已灭菌袋中用冰盒迅速带回，一份在

４℃冰箱中保存用于土壤生物学指标测定，另一份在⁃ ８０℃冰箱中保存用于土壤微生物总 ＤＮＡ 提取。

表 １　 不同轮作休耕模式

Ｔａｂｌｅ １　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆａｌｌｏｗ ｒｏｔａｔｉｏｎ ｍｏｄｅｓ

代码 Ｃｏｄｅ 处理 Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

ＣＫ 连续休耕 ３ 年

Ｔ１ 残膜覆盖，即前茬地膜玉米收获后，除去秸秆，未去除残膜，连续休耕 ３ 年

Ｔ２ 伏天深耕，即每年三伏天深耕 １ 次，连续休耕 ３ 年

Ｔ３ 第一年施牛羊粪（７５００ ｋｇ ／ ｈｍ２）、深翻耕（３０ ｃｍ）后连续休耕 ３ 年

Ｔ４ 第一年施牛羊粪（７５００ ｋｇ ／ ｈｍ２）、深翻耕（３０ ｃｍ）后连续 ３ 年种植豌豆并在盛花期翻压还田

Ｔ５ 第一年施牛羊粪（７５００ ｋｇ ／ ｈｍ２）、深翻耕（３０ ｃｍ）后连续 ３ 年种植豌豆（每 ｋｇ 种子拌根瘤菌粉 ８．５ ｇ）并在盛花期翻压还田

Ｔ６ 第一年将上茬玉米秸秆粉碎还田（还田量 ７５００ ｋｇ ／ ｈｍ２）、施牛羊粪（７５００ ｋｇ ／ ｈｍ２）、深翻耕（３０ ｃｍ）后连续休耕 ３ 年

Ｔ７
第一年将上茬玉米秸秆粉碎还田（还田量 ７５００ ｋｇ ／ ｈｍ２）、施牛羊粪（７５００ ｋｇ ／ ｈｍ２）、深翻耕（３０ ｃｍ）后连续 ３ 年种植毛苕子
并在盛花期翻压还田

Ｔ８
第一年将上茬玉米秸秆粉碎还田（还田量 ７５００ ｋｇ ／ ｈｍ２）、施牛羊粪（７５００ ｋｇ ／ ｈｍ２）、深翻耕（３０ ｃｍ）后连续 ３ 年种植箭筈豌
豆并在盛花期翻压还田

１．３　 土壤生物学性质测定

土壤微生物量碳（ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ，ＳＭＢＣ） ［１８］、氮（ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｎｉｔｒｏｇｅｎ，ＳＭＢＮ） ［１９］采

用氯仿熏蒸法测定，ＳＭＢＣ＝ＥＣ ／ ＫＥＣ，ＥＣ ＝熏蒸土壤有机碳质量分数－未熏蒸土壤有机碳质量分数，ＫＥＣ：转换系

数，取值 ０．３８；ＳＭＢＮ＝ＥＮ ／ ＫＥ Ｎ，ＥＮ ＝熏蒸土壤全氮质量分数－未熏蒸土壤全氮质量分数，ＫＥＮ：转换系数，取值

０．４５。
土壤脲酶（Ｕｒｅａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ，ＵＡ）采用靛酚蓝比色法［２０］，以 ２４ ｈ 后 １ ｇ 土壤中 ＮＨ３⁃Ｎ 质量（ｍｇ）表示；碱性

磷酸酶（Ａｌｋａｌｉｎｅ ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ，ＡＰＡ）采用磷酸苯二钠（用硼酸缓冲液）比色法［２０］，以 ２４ ｈ 后 １ ｇ 土壤中

释放出的酚质量（ｍｇ）表示；脱氢酶（Ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ，ＤＡ）采用三苯基四氮唑氯化物（ＴＴＣ）比色法测定，以 ２４ ｈ
后 １ｇ 土壤生成 ＴＴＣ 的质量分数表示（ｍｇ ／ ｇ） ［２０］；过氧化氢酶（Ｃａｔａｌａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ，ＣＡ）采用紫外分光光度法［２０］，
以 ２０ ｍｉｎ 内 １ ｇ 土壤中分解过氧化氢的质量（ｍｇ）表示；有机质（Ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ，ＯＭ）采用重铬酸钾容量法（外
加热法）测定［２１］，ｐＨ 值采用土水比 １∶５ 悬液用 ｐＨＳ⁃４ 智能酸度计测定［２１］。
１．４　 土壤 ＤＮＡ 提取与真菌 ＩＴＳ 基因扩增

土壤真菌 ＤＮＡ 基因组采用十六烷基三甲基溴化铵（ ｃｅｔｙｌｔｒｉｍｅｔｈｙａｍｍｏｎｉｕｍ ａｍｍｏｎｉｕｍ ｂｒｏｍｉｄｅ）法提取。

４８５８ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４０ 卷　
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利用 １％琼脂糖凝胶电泳检测抽提基因组 ＤＮＡ 的纯度和完整性，用超微量紫外分光光度计 ＮＤ⁃ ２０００
（Ｎａｎｏｄｒｏｐ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｉｅｓ，美国）测定所提 ＤＮＡ 的浓度与纯度。 选择 ＩＴＳ１ 可变区，以稀释的基因组 ＤＮＡ 为模

板，使用 ＩＴＳ５⁃１７３７Ｆ 和 ＩＴＳ２⁃２０４３Ｒ 引物和高效高保真酶进行 ＰＣＲ，确保扩增效率和准确性。 ＰＣＲ 产物经 ２％
琼脂糖凝胶电泳检测，对目的条带使用 ｑｉａｇｅｎ 公司提供的胶回收试剂盒回收产物。 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 ＮｏｖａＳｅｑ６０００ 进行上机测序（北京诺禾致源生物信息科技有限公司），每个处理 ３ 次重复。
１．５　 数据统计

经过 ＱＩＩＭＥ（ ｖ１． ８． ０）软件过滤、拼接、去除嵌合体后［２２⁃２３］，聚类为用于物种分类的 ＯＴＵ（Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ
Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ Ｕｎｉｔｓ），并将所有样品进行抽平。 采用 ＲＤＰ ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ 贝叶斯算法对 ９７％相似水平的 ＯＴＵ 代表序列

进行分类学分析［２４］，置信度阈值为 ０．７，选用 Ｓｉｌｖａ 数据库［２５］，得到分类学信息。 利用 Ｍｏｔｈｕｒ 软件（Ｖｅｒｓｉｏｎ
１．３１．２）进行 α 多样性分析［２６］。 使用 Ｐｙｔｈｏｎ ３．７ 进行真菌功能类群 ＦＵＮＧｕｉｌｄ 数据库［２７］比对。 不同处理方差

分析（ＡＮＯＶＡ）、多重比较（Ｄｕｎｃａｎ′ｓ ｔｅｓｔ）及相关分析用 ＳＰＳＳ ２０．０ 软件完成。 采用 ＣＡＮＯＣＯ ４．０ 软件对丰度

前十的真菌门优势群落与土壤环境指标间的相互关系进行冗余分析，并采用 Ｍｏｎｔｅ Ｃａｒｌｏ 置换检验计算因子

的重要性，其中置换次数设为 ９９９ 次，显著性水平为 Ｐ＜０．０５［２８］。

２　 结果与分析

２．１　 土壤性质

由表 ２ 可知，除 ＣＡ 外，不同轮作休耕模式对 ＳＭＢＣ、ＳＭＢＮ、ＵＡ、ＡＰＡ、ＤＡ、ＯＭ 及 ｐＨ 值均有显著影响（Ｐ＜
０．０５）。 其中 ＳＭＢＣ 含量 Ｔ１、Ｔ３、Ｔ５、Ｔ７处理显著小于 ＣＫ，其他处理均显著大于 ＣＫ；ＳＭＢＮ 含量 Ｔ３、Ｔ６、Ｔ７处理

显著低于 ＣＫ，其余处理均显著高于 ＣＫ；ＵＡ 活性 Ｔ４处理显著小于 ＣＫ，Ｔ６处理显著大于 ＣＫ，其余处理与 ＣＫ 差

异不显著；ＡＰＡ 活性 Ｔ１、Ｔ３处理与 ＣＫ 差异不显著，其余处理均显著高于 ＣＫ；ＤＡ 活性 Ｔ２、Ｔ４、Ｔ８处理显著高于

ＣＫ，其余处理与 ＣＫ 差异不显著；ＯＭ 含量各处理均显著大于 ＣＫ，且以 Ｔ６处理最大，为 １４．３５ ｇ ／ ｋｇ；ｐＨ 值 Ｔ１、
Ｔ６、Ｔ７处理与 ＣＫ 差异不显著，其余处理均显著低于 ＣＫ。
２．２　 土壤真菌多样性

由表 ３ 可知，各处理文库的覆盖度均在 ９９％以上，并结合样品稀释曲线均趋于平缓，说明本研究测序数据

合理，能够准确反映出土壤真菌群落的真实信息（图 １）。 方差分析结果表明，Ｔ２、Ｔ３、Ｔ４、Ｔ７处理的 ＯＴＵｓ 数与

ＣＫ 差异不显著，其余处理均显著小于 ＣＫ（Ｐ＜０．０５）；Ｃｈａｏ１ 和 ＡＣＥ 指数 Ｔ７处理显著高于 ＣＫ（Ｐ＜０．０５），Ｔ５、
Ｔ６、Ｔ８处理显著小于 ＣＫ（Ｐ＜０．０５），其余处理与 ＣＫ 差异不显著；Ｓｉｍｐｓｏｎ 和 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃ｗｉｅｎｅｒ 指数 Ｔ５、Ｔ６、Ｔ８处理

显著小于 ＣＫ（Ｐ＜０．０５），其余处理与 ＣＫ 差异不显著。 如所有样品中共有 ＯＴＵｓ 数目为 ４５８ 个，并以丰富种为

主，其中处理 ＣＫ、Ｔ１、Ｔ２、Ｔ３、Ｔ４、Ｔ５、Ｔ６、Ｔ７、Ｔ８中所特有的 ＯＴＵｓ 数目分别为 １４９、１５５、１５５、１６９、１１０、７０、９３、１１８
和 ６４ 个（图 １）。
２．３　 土壤真菌群落分布

２．３．１　 门水平上的群落组成

图 ２ 显示，各处理真菌群落相对丰度前 １０ 的真菌门分别为：子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）（８．１５％—６９．３８％）、
担子菌门 （ Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ） （ ２． ５６％—１５． ６３％）、 被孢霉门 （ Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ ） （ ２． ０１％—７． ７６％）、 壶菌门

（Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）（０． １８％—２． ３５％）、毛霉门（Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ） （０． ０９％—１． ２１％）、球囊菌门 （Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ）
（０．０６％—０．３６％）、隐真菌门（Ｒｏｚｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ）（０．０１％—０．０６％）、隐孢子菌（Ａｐｈｅｌｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）（０．００％—０．０４％）、
捕虫霉门（Ｚｏｏｐａｇｏｍｙｃｏｔａ） （０．００％—０．０２％）、梳霉门（Ｋｉｃｋｘｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ） （０．００％—０．０１％），共占真菌总数的

１５．７７％—７６．６７％。 其中子囊菌门、担子菌门和被孢霉门占真菌总数的 １５．２１％—７５．７３％，说明这 ３ 个门的真

菌为优势菌群。 除隐真菌门、隐孢子菌、捕虫霉门、梳霉门外，不同处理真菌在门分类水平上，相对丰度有

一定的差异。其中子囊菌门Ｔ２ 、Ｔ６ 处理显著高于ＣＫ（ Ｐ＜０ ．０５）且以Ｔ６ 处理最大，Ｔ５ 、Ｔ８ 处理显著低于ＣＫ
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图 １　 不同轮作休耕模式下土壤真菌 ＤＮＡ 稀释曲线和花瓣图

Ｆｉｇ．１　 Ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｉ ＤＮＡ ｒａｒｅｆａｃｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅｓ ａｎｄ ｆｌｏｗｅｒ ｄｉａｇｒａｍｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆａｌｌｏｗ ｒｏｔａｔｉｏｎ ｍｏｄｅｓ

ＣＫ， 连续休耕 ３ 年； Ｔ１， 残膜覆盖，即前茬地膜玉米收获后，除去秸秆，未去除残膜，连续休耕 ３ 年； Ｔ２， 伏天深耕，即每年三伏天深耕 １ 次，

连续休耕 ３ 年； Ｔ３， 第一年施牛羊粪（７５００ ｋｇ ／ ｈｍ２）、深翻耕（３０ ｃｍ）后连续休耕 ３ 年； Ｔ４， 第一年施牛羊粪（７５００ ｋｇ ／ ｈｍ２）、深翻耕（３０ ｃｍ）

后连续 ３ 年种植豌豆并在盛花期翻压还田； Ｔ５， 第一年施牛羊粪（７５００ ｋｇ ／ ｈｍ２）、深翻耕（３０ ｃｍ）后连续 ３ 年种植豌豆（每 ｋｇ 种子拌根瘤菌

粉 ８．５ ｇ）并在盛花期翻压还田； Ｔ６， 第一年将上茬玉米秸秆粉碎还田（还田量 ７５００ ｋｇ ／ ｈｍ２）、施牛羊粪（７５００ ｋｇ ／ ｈｍ２）、深翻耕（３０ ｃｍ）后连

续休耕 ３ 年； Ｔ７， 第一年将上茬玉米秸秆粉碎还田（还田量 ７５００ ｋｇ ／ ｈｍ２）、施牛羊粪（７５００ ｋｇ ／ ｈｍ２）、深翻耕（３０ ｃｍ）后连续 ３ 年种植毛苕子

并在盛花期翻压还田； Ｔ８， 第一年将上茬玉米秸秆粉碎还田（还田量 ７５００ ｋｇ ／ ｈｍ２）、施牛羊粪（７５００ ｋｇ ／ ｈｍ２）、深翻耕（３０ ｃｍ）后连续 ３ 年

种植箭筈豌豆并在盛花期翻压还田

（Ｐ＜０．０５），其他处理与 ＣＫ 无明显差异；担子菌门 Ｔ１处理显著大于 ＣＫ（Ｐ＜０．０５），其他处理与 ＣＫ 差异不显

著；被孢霉门 Ｔ１、Ｔ３、Ｔ４、Ｔ７处理与 ＣＫ 差异不显著，其他处理均显著低于 ＣＫ（Ｐ＜０．０５）；壶菌门和球囊菌门 Ｔ４

处理显著高于 ＣＫ（Ｐ＜０．０５），其他处理与 ＣＫ 差异不显著；毛霉门 Ｔ２、Ｔ３、Ｔ４处理与 ＣＫ 差异不显著，其他处理

均显著低于 ＣＫ（Ｐ＜０．０５）。
２．３．２　 纲水平上的群落组成

图 ２ 所示，各处理真菌群落相对丰度前 １０ 的真菌纲分别为： 座囊菌纲（Ｄｏｔｈｉｄｅｏｍｙｃｅｔｅｓ） （１． ２７％—
６０．６９％）、粪壳菌纲（Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ）（４．１１％—２４．７９％）、伞菌纲（Ａｇａｒｉｃｏｍｙｃｅｔｅｓ）（１．７５％—９．３４％）、被孢霉纲

（ Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｅｔｅｓ ） （ ２． ００％—７． ７４％）、 酵 母 菌 纲 （ Ｓａｃｃｈａｒｏｍｙｃｅｔｅｓ ） （ ０． ００％—２． ５９％）、 壶 菌 纲

（Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｅｔｅｓ）（０．０３％—１．６９％）、散囊菌纲（Ｅｕｒｏｔｉｏｍｙｃｅｔｅｓ） （０．２６％—２．９４％）、锤舌菌纲（Ｌｅｏｔｉｏｍｙｃｅｔｅｓ）
（０．１９％—１．２２％）、盘菌纲（Ｐｅｚｉｚｏｍｙｃｅｔｅｓ）（０．２３％—１．３２％）、银耳纲（Ｔｒｅｍｅｌｌｏｍｙｃｅｔｅｓ）（０．２１％—１．３５％），其他

类群的相对丰度占 ２５．３３％—８７．９２％。 其中座囊菌纲、粪壳菌纲、伞菌纲和被孢霉纲占真菌总数的 １０．５３％—
７２．９６％，说明这 ４ 个纲为优势菌纲。 除锤舌菌纲外，真菌在纲分类水平上，各处理相对丰度有一定的差异。
其中伞菌纲、壶菌纲、座囊菌纲分别 Ｔ１、Ｔ４、Ｔ６处理显著高于 ＣＫ（Ｐ＜０．０５），其他处理与 ＣＫ 差异均不显著；粪壳

菌纲 Ｔ５、Ｔ６、Ｔ８处理显著低于 ＣＫ（Ｐ＜０．０５），其他处理与 ＣＫ 差异不显著；被孢霉纲 Ｔ２、Ｔ５、Ｔ６、Ｔ８处理显著低于

ＣＫ（Ｐ＜０．０５），其他处理与 ＣＫ 差异不显著；散囊菌纲 Ｔ２处理显著大于 ＣＫ（Ｐ＜０．０５），Ｔ１、Ｔ５、Ｔ６、Ｔ７、Ｔ８处理显著

小于 ＣＫ（Ｐ＜０．０５），其他处理与 ＣＫ 差异不显著；盘菌纲各处理与 ＣＫ 差异均不显著，但 Ｔ３、Ｔ７处理显著大于

Ｔ６、Ｔ８处理（Ｐ＜０．０５）；银耳纲 Ｔ５、Ｔ６、Ｔ８处理显著小于 ＣＫ（Ｐ＜０．０５），其他处理与 ＣＫ 差异不显著。
２．３．３　 不同物种组成

由表 ４ 可知，２０ 种优势种绝大部分属于子囊菌门。 不同轮作休耕模式在土壤真菌种水平下有差异：ＣＫ
和 Ｔ３处理以 Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ＿ａｌｐｉｎａ 和 Ｇｉｂｂｅｒｅｌｌａ＿ｉｎｔｒｉｃａｎｓ 为主，其相对丰度分别为 ３．６％和 ４．９％，５．３％和 ４．３％；Ｔ１

处理以 Ｐｌｅｃｔｏｓｐｈａｅｒｅｌｌａ＿ｃｕｃｕｍｅｒｉｎａ、Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ＿ａｌｐｉｎａ 和 Ｆｕｓａｒｉｕｍ＿ｏｘｙｓｐｏｒｕｍ 为主，其相对丰度分别为 ６．６％、
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图 ２　 不同轮作休耕模式下土壤真菌群落门分类水平下的相对丰度 ／纲分类水平下的相对丰度

Ｆｉｇ．２　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｉ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ａｎｄ ｃｌａｓｓ ｌｅｖｅｌｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆａｌｌｏｗ ｒｏｔａｔｉｏｎ ｍｏｄｅｓ

５．３％和 ４．７％；Ｔ２处理以 Ｇｉｂｂｅｒｅｌｌａ＿ｉｎｔｒｉｃａｎｓ、Ｇｉｂｂｅｒｅｌｌａ＿ｂａｃｃａｔａ 和 Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ＿ｎｉｇｅｒ 为主要物种，相对丰度分别为

３．２％、３．２％、２．７％；Ｔ４、Ｔ５处理以 Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ＿ａｌｐｉｎａ 为主，相对丰度分别为 ５．３％、１．３％；Ｔ６处理以 Ｐｏｌｙｔｈｒｉｎｃｉｕｍ＿
ｔｒｉｆｏｌｉｉ 为主，相对丰度为 ５９．３％；Ｔ７处理以 Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ＿ａｌｐｉｎａ 和 Ｇｉｂｂｅｒｅｌｌａ＿ｉｎｔｒｉｃａｎｓ 为主，相对丰度分别为４．０％、
５．７％；Ｔ８处理以 Ｇｉｂｂｅｒｅｌｌａ＿ｉｎｔｒｉｃａｎｓ 为主，相对丰度为 ３．２％。
２．４　 土壤真菌功能类群

采用 ＦＵＮＧｕｉｌｄ 预测不同处理土壤真菌群落的营养型，由图 ３ 可知，本研究以病理营养型（Ｐａｔｈｏｔｒｏｐｈ）、腐
生营养型（Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ）、共生营养型（Ｓｙｍｂｉｏｔｒｏｐｈ）及其他无法鉴定营养型的种群为主。 其中 Ｔ６处理以腐生营

养型为主，相对丰度为 ６２．９％，说明秸秆还田后深耕有利于腐生营养型真菌的生长；其余处理均以病理营养型

和腐生营养型为主，除 Ｔ４和 Ｔ５处理外，ＣＫ、Ｔ１、Ｔ２、Ｔ３、Ｔ７、Ｔ８处理病理营养型的相对丰度均大于腐生营养型。
对土壤化学、生物指标与真菌功能类群进行相关分析表明，病理营养型与 ＡＰＡ、ＣＡ、ＯＭ 呈显著负相关

（Ｐ＜０．０５），相关系数分别为－０．４７０、－０．４４５、－０．４０５。 腐生营养型与 ＣＡ、ＯＭ 呈极显著正相关（Ｐ＜０．０１），相关

系数分别为 ０．８３９、０．５９８；与 ＵＡ 呈显著正相关（Ｐ＜０．０５），相关系数为 ０．４０５。 病理营养型与共生营养型显著

正相关（Ｐ＜０．０５），相关系数为 ０．３８８。
２．５　 相关分析与冗余分析

土壤生物学指标相关分析表明，ＳＭＢＣ 与 ＳＭＢＮ、ＤＡ 呈极显著正相关（Ｐ＜０．０１），相关系数分别为 ０．５４３、
０．８６９；与 ＡＰＡ 呈显著正相关（Ｐ＜０．０５），相关系数为 ０．４０８；与 ｐＨ 呈显著负相关（Ｐ＜ ０． ０５），相关系数为

－０．４５２。 ＳＭＢＮ 与 ＤＡ 呈极显著正相关（Ｐ＜０．０１），相关系数为 ０．４９０。 ＡＰＡ 与 ＤＡ、ＣＡ 呈显著正相关（Ｐ＜
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０．０５），相关系数均为 ０．４２８。 ＤＡ 与 ｐＨ 呈显著负相关（Ｐ＜０．０５），相关系数为－０．４７５。 ＣＡ 与 ＯＭ 呈极显著正

相关（Ｐ＜０．０１），相关系数为 ０．７０２。

表 ４　 不同轮作休耕模式下土壤真菌 ２０ 种优势种的相对丰度 ／ ％

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｔｈｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｔｏｐ ２０ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｉ （％） ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆａｌｌｏｗ ｒｏｔａｔｉｏｎ ｍｏｄｅｓ

物种 Ｓｐｅｃｉｅｓ ＣＫ Ｔ１ Ｔ２ Ｔ３ Ｔ４ Ｔ５ Ｔ６ Ｔ７ Ｔ８

Ｐｏｌｙｔｈｒｉｎｃｉｕｍ＿ｔｒｉｆｏｌｉｉ ０．０１ ０．００ １．１８ ０．００ ０．６７ ０．４８ ５９．２７ ０．１３ ０．０３

Ｐｌｅｃｔｏｓｐｈａｅｒｅｌｌａ＿ｃｕｃｕｍｅｒｉｎａ １．１２ ６．６１ １．３７ １．９５ ３．７１ ０．８５ ０．７５ １．３３ １．６９

Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ＿ａｌｐｉｎａ ３．５８ ５．３０ １．９７ ５．３２ ５．３４ １．３３ １．２０ ４．０４ １．３１

Ｇｉｂｂｅｒｅｌｌａ＿ｉｎｔｒｉｃａｎｓ ４．８９ ３．２２ ３．１９ ４．２７ ３．１４ ０．６５ ０．６７ ５．７０ ３．２０

Ｆｕｓａｒｉｕｍ＿ｏｘｙｓｐｏｒｕｍ １．５９ ４．６９ ０．７３ １．２８ １．５６ ０．４１ ０．４２ １．３６ ０．７０

Ｇｉｂｂｅｒｅｌｌａ＿ｂａｃｃａｔａ ２．３３ ０．６４ ３．２１ ２．１１ １．９８ ０．２５ １．３６ ２．１４ ０．７６

Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ＿ｎｉｇｅｒ １．４６ ０．６２ ２．６８ ２．１８ １．０７ ０．１５ ０．２９ ０．５４ ０．２０

Ｐｈｌｙｃｔｏｃｈｙｔｒｉｕｍ＿ａｆｒｉｃａｎｕｍ ０．０９ ０．０２ ０．２１ ０．０２ １．３２ ０．１５ ０．０５ ０．１３ ０．０２

Ａｃｒｅｍｏｎｉｕｍ＿ｐｅｒｓｉｃｉｎｕｍ ０．８４ ０．８７ ０．２７ １．２０ ０．９１ ０．１６ ０．１３ ０．５７ ０．０７

Ｔｈｅｌｅｂｏｌｕｓ＿ｍｉｃｒｏｓｐｏｒｕｓ ０．９１ １．００ ０．０８ ０．０７ ０．９１ ０．２１ ０．０４ ０．０６ ０．０９

Ｃｏｎｏｃｙｂｅ＿ｍｏｓｅｒｉ ０．０５ ０．１７ ０．００ ０．０８ １．４６ ０．０２ ０．０２ ０．０３ ０．０１

Ｌｅｃｔｅｒａ＿ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｏｉｄｅｓ １．３８ ０．１５ １．３８ １．１１ ０．２９ ０．０４ ０．１１ ０．２５ ０．０５

Ｐｓｅｕｄｏｍｂｒｏｐｈｉｌａ＿ｈｅｐａｔｉｃａ ０．５２ ０．６８ ０．２７ １．１２ ０．４９ ０．４５ ０．２８ １．２２ ０．１６

Ｔｈａｎａｔｅｐｈｏｒｕｓ＿ｃｕｃｕｍｅｒｉｓ ０．０８ ０．０１ ０．１８ ０．０９ ０．０４ ０．０３ １．５３ ０．０６ ０．００

Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ＿ａｌｔｅｒｎａｔａ ０．１４ ０．０５ ０．６３ ０．４５ ０．１０ ０．０１ ０．０４ ０．０８ ０．０２

Ｓｏｌｉｃｏｃｃｏｚｙｍａ＿ａｅｒｉａ ０．９０ １．３３ ０．４３ ０．８１ １．０５ ０．２１ ０．２０ １．０５ ０．２０

Ｔｒａｐｅｌｉａ＿ｏｂｔｅｇｅｎｓ ０．０４ １．０１ ０．０１ ０．３５ ０．０８ ０．１８ ０．０３ ０．１５ ０．０２

Ｆｕｓａｒｉｕｍ＿ｓｏｌａｎｉ ０．９４ ０．８２ ０．３４ ０．６７ １．２４ ０．２８ ０．２３ ０．８３ ０．２１

Ｄａｃｔｙｌｏｎｅｃｔｒｉａ＿ａｌｃａｃｅｒｅｎｓｉｓ ０．７３ １．０３ ０．６７ ０．５４ １．０１ ０．３０ ０．５６ ０．５１ ０．２６

Ｂｏｅｒｅｍｉａ＿ｅｘｉｇｕａ ０．２９ ０．０５ ０．１８ ０．５１ ０．２０ ０．０７ ０．０４ ０．１１ ０．０１

总和 Ｓｕｍ ２１．８７ ２８．２６ １８．９９ ２４．１３ ２６．５６ ６．２１ ６７．２１ ２０．２８ ９．００

图 ３　 不同轮作休耕模式土壤真菌功能分类与相对丰度

Ｆｉｇ．３　 Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｒｏｕｐｓ ａｎｄ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｆｒｏｍ ｓｏｉｌｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆａｌｌｏｗ ｒｏｔａｔｉｏｎ ｍｏｄｅｓ

对土壤门真菌群落结构与环境因子进行 ＲＤＡ 分析（图 ４），真菌群落在两个排序轴上的解释率分别是

７１．５６％、４．６７％。 置换检验的结果显示（表 ５），ＳＭＢＣ、ＳＭＢＮ、ｐＨ、ＯＭ 均为主导真菌群落变化的主要因子。
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表 ５　 土壤真菌群落结构影响因子的 Ｍｏｎｔｅ Ｃａｒｌｏ 置换检验

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｍｏｎｔｅ Ｃａｒｌｏ ｐｅｒｍｕｔａｔｉｏｎ ｔｅｓｔ ｏｆ ｉｎｆｌｕｅｎｃｉｎｇ ｆａｃｔｏｒｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ

因子 Ｆａｃｔｏｒｓ 解释率 Ｅｘｐｌａｉｎｓ ／ ％ 贡献率 Ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ／ ％ Ｒ２ Ｐ

微生物氮 ＳＭＢＣ ２７ ３５．３ ９．３ ０．０１

微生物碳 ＳＭＢＮ １９．４ ２５．４ ８．７ ０．０１６

ｐＨ １２．５ １６．３ ７ ０．０１２

有机质 ＯＭ ９．５ １２．４ ６．６ ０．０１６

过氧化氢酶 ＣＡ ４．４ ５．８ ３．４ ０．０６８

脱氢酶 ＤＡ １．３ １．７ １ ０．３１

碱性磷酸酶 ＡＰＡ ２ ２．６ １．６ ０．２２８

脲酶 ＵＡ ０．４ ０．５ ０．３ ０．６３８

图 ４　 真菌群落与土壤环境因子冗余分析

Ｆｉｇ．４　 Ｔｈｅ ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ （ＲＤＡ） ｏｆ ｓｏｉｌ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｎｄ ｆｕｎｇｉ ｐｈｙｌａ ｌｅｖｅｌ

３　 讨论

３．１　 不同轮作休耕模式对土壤真菌群落组成的影响

土壤真菌优势类群受作物类型、栽培模式、耕作措施、施肥种类等因素的影响［１１］。 本研究表明，不同处理

下土壤真菌主要门类为子囊菌门、担子菌门、被孢霉门，主要纲类为座囊菌纲、粪壳菌纲、伞菌纲、被孢霉纲，其
中子囊菌的相对丰度可以占到 ８．１５％—６９．３８％，Ｔ６处理以座囊菌纲为主，其余处理以粪壳菌纲为主，说明子囊

菌为不同处理土壤真菌的优势菌门。 这与黄土高原梯田不同种植类型［１０］、黔北不同种植模式［２９］、黄土高原

不同保护耕作措施［３０］对土壤真菌群落结构的研究结论相似。 子囊菌门是土壤腐生真菌，易受到植物种类和

秸秆残茬的强烈影响，其功能是分解木质化植被碎屑［３１］。 本研究中，子囊菌门 Ｔ２、Ｔ６处理显著高于 ＣＫ（Ｐ＜
０．０５），因 Ｔ２、Ｔ６处理每年进行深耕，扰动土壤，为子囊菌门真菌提供了适宜的土壤环境，使其更好地利用可降

解的植被残茬，促进菌群的快速增长与繁殖［３２］；Ｔ５、Ｔ８处理显著低于 ＣＫ（Ｐ＜０．０５），这可能与种植作物类型有
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关，其根系分泌物影响了土壤真菌群落的组成。
不同处理间土壤真菌门、纲、种的相对丰度不同，本研究中 ＳＭＢＣ、ＳＭＢＮ、ｐＨ、ＯＭ 是主导土壤真菌群落结

构产生变化的主要因子，这与代红翠等［３３］报道不同耕作和秸秆还田下褐土真菌群落的主要影响因子为土壤

有机碳相一致。 土壤有机质是微生物的碳源和氮源，休耕、深耕、秸秆还田、绿肥还田和有机肥施用影响了作

物残茬的分解过程，促进了土壤有机碳的累积，引起土壤真菌群落结构组成发生改变［３４］；ｐＨ 是影响真菌群落

结构的主要理化性质，这与我国毛竹林［３５］土壤中研究结果相同。 此外，大多数真菌为植物病原菌，引起多种

真菌病害。 例如，子囊菌引起根腐、茎腐、果（穗）腐和枝枯等；座囊菌是我国主要的果树病菌，引起香蕉叶斑

病，梨叶斑病，葡萄黑痘病等［３６］。
３．２　 不同轮作休耕模式对土壤真菌 Ａｌｐｈａ 多样性的影响

在表征 Ａｌｐｈａ 多样性时，常用 Ｃｈａｏ１ 和 Ａｃｅ 指数来估算微生物物种总数［３７］，Ｓｈａｎｎｏｎ 和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数通常

用于估算物种的丰富度和均匀度［３８］。 本研究表明，Ｃｈａｏ１ 和 ＡＣＥ 指数 Ｔ７处理显著高于 ＣＫ，说明 Ｔ７处理会使

真菌丰富度和多样性上升，土壤活力增强，肥力更高，营养元素的循环代谢更为高效，而 Ｔ５、Ｔ６、Ｔ８ 处理的

Ｓｉｍｐｓｏｎ 和 Ｓｈａｎｎｏｎ－ｗｉｅｎｅｒ 指数均显著小于 ＣＫ，这可能受施肥种类、秸秆还田、种植作物类型的综合影响［３９］。
３．３　 真菌功能分类对不同轮作休耕模式的响应

根据营养方式可将真菌分为病理营养型、腐生营养型和共生营养型 ３ 种类型。 病理营养型真菌从宿主细

胞获取营养来源，土壤中的病理营养型真菌对植物生长具有一定负面影响［４０⁃４１］。 本研究中，病理营养型真菌

相对丰度为 ２．３％—１４．５％，Ｔ２处理显著高于 ＣＫ，其余处理均显著低于 ＣＫ，说明施肥、秸秆还田、绿肥还田结合

深耕均降低了土壤中病理营养型真菌生长。 本研究结果显示腐生营养型真菌丰度与土壤 ＯＭ 呈极显著正相

关，这与李秀璋［４２］研究结论一致，腐生真菌汲取生长所需营养及氨基酸类物质，但与代红翠等［３３］ 研究结论不

一致，这可能是因为 ＦＵＮＧｕｉｌｄ 功能比对是基于已有文献和数据，仅在一定程度上解析了真菌的功能［４０］。 本

研究中 ３１．１％—９３．０％的土壤真菌功能未被解析出来，复杂的土壤真菌群落功能仍有待深入研究。

４　 结论

９ 种轮作休耕模式对黄土高原半干旱区土壤生物学性质、真菌丰度、多样性以及菌群组成均具有显著影

响。 与休耕、残膜覆盖、伏天深耕相比，施肥、秸秆还田、绿肥还田结合深耕均降低了土壤中病理营养型真菌的

相对丰度，降低作物生长存在潜在的负面影响，有利于保持农田土壤生态系统健康。 土壤微生物量碳、微生物

量氮、ｐＨ 和有机质含量是影响黄土高原半干旱区不同轮作休耕模式土壤真菌群落结构变化的重要因素。
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