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秸秆覆盖配施氮肥根际土真菌群落及其与小麦产量的
关系

陈松鹤ꎬ向晓玲ꎬ雷　 芳ꎬ邹乔生ꎬ艾代龙ꎬ郑　 亭ꎬ黄秀兰ꎬ樊高琼∗

四川农业大学农学院农业部西南作物生理生态与耕作重点实验室ꎬ 成都　 ６１１１３０

摘要:为研究秸秆覆盖与施氮条件下土壤真菌群落变化及其驱动因素与冬小麦产量的关系ꎬ试验采用二因素裂区设计ꎬ主区为

秸秆覆盖(ＳＭ)和不覆盖(ＮＳＭ)ꎻ副区为两种施氮量 ０(Ｎ０)和 １８０(Ｎ１)ｋｇ / ｈｍ２ꎮ 于小麦开花期采集土壤样品测定土壤养分及

采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｍｉｓｅｑ 高通量测序技术分析根际真菌群落结构和多样性ꎮ 结果表明ꎬＳＭ 较 ＮＳＭ 处理小麦产量提高 ４０.３％ꎬ差异显

著ꎮ ＮＳＭＮ１ 较 ＮＳＭＮ０ 处理小麦产量显著提高 ７５％ꎻＳＭＮ１ 处理比 ＳＭＮ０ 处理小麦产量显著提高 ９２％ꎮ ＳＭ 处理较 ＮＳＭ 处理土

壤有机碳(ＳＯＣ)、全氮( ＴＮ)、碱解氮(ＡＮ)、氨态氮(ＮＨ＋
４ ￣Ｎ)、速效磷(ＡＰ)和速效钾(ＡＫ) 的含量显著增加ꎬ土壤硝态氮

(ＮＯ－
３ ￣Ｎ)含量降低ꎮ 无论秸秆覆盖与否ꎬ施氮显著提高了土壤 ＴＮ、ＡＮ、ＮＨ＋

４ ￣Ｎ、ＮＯ－
３ ￣Ｎ、ＡＰ 和 ＡＫ 的含量ꎮ 秸秆覆盖根际真菌群

落多样性(Ｃｈａｏ１ 与 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数)增加ꎻ施氮则降低其多样性ꎮ ＳＭ 处理较 ＮＳＭ 处理显著增加担子菌门(Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ)和降低

被孢霉门(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ)的相对丰度ꎬ子囊菌门(Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ)的相对丰度无显著差异ꎮ 在 ＮＳＭ 条件下ꎬ施氮显著增加子囊

菌门的相对丰度ꎬ担子菌门与被孢霉门相对丰度显著降低ꎻ在 ＳＭ 条件下ꎬ施氮处理显著降低子囊菌门和增加担子菌门的相对

丰度ꎬ被孢霉门的相对丰度降低ꎬ但无显著差异ꎮ 在属水平上ꎬＳＭ 处理较 ＮＳＭ 处理显著增加光盖伞属(Ｐｓｉｌｏｃｙｂｅ)、弯孢菌属

(Ｃｕｒｖｕｌａｒｉａ)和黑孢霉属(Ｎｉｇｒｏｓｐｏｒａ)的相对丰度ꎬ被孢霉属(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ)、球腔菌属(Ｍｙｃｏｓｐｈａｅｒｅｌｌａ)、帚枝霉属(Ｓａｒｏｃｌａｄｉｕｍ)、镰

刀菌属(Ｆｕｓａｒｉｕｍ)和柱霉属(Ｓｃｙｔａｌｉｄｉｕｍ)的相对丰度显著降低ꎬ蛋白单胞属(Ｐｙｒｅｎｏｃｈａｅｔｏｐｓｉｓ)的相对丰度无显著差异ꎮ ＮＳＭＮ１

较 ＮＳＭＮ０ 处理显著增加球腔菌属、弯孢菌属和帚枝霉属的相对丰度ꎬ显著降低被孢霉属和柱霉属的相对丰度ꎻＳＭＮ１ 比 ＳＭＮ０

处理显著增加光盖伞属、弯孢菌属、帚枝霉属和柱霉属的相对丰度ꎬ被孢霉属相对丰度显著降低ꎮ 组间群落差异(ＬＥｆＳｅ)分析ꎬ

球腔菌属、弯孢菌属和光盖伞属是秸秆覆盖配施氮肥的关键真菌菌属ꎮ 基于冗余分析ꎬ土壤 ＳＯＣ、ＡＫ、ＡＰ、ＡＮ、ＴＮ 与ＮＨ＋
４ ￣Ｎ含

量对真菌群落结构有显著或者极显著的影响ꎮ 进一步分析表明ꎬ在秸秆覆盖配施氮肥条件下光盖伞属、柱霉属和弯孢菌属与小

麦产量相关ꎮ 综上ꎬ秸秆覆盖配施氮肥有助于提高土壤养分有效性和小麦产量ꎬ利于优化土壤真菌群落结构ꎬ对四川丘陵旱地

提升土壤肥力和作物生产力具有重要意义ꎮ

关键词:秸秆覆盖ꎻ氮肥ꎻ冬小麦产量ꎻ土壤养分ꎻ根际真菌群落ꎻ高通量测序
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ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｗｈｅａｔ ｙｉｅｌｄ ｏｆ ｓｔｒａｗ ｍｕｌｃｈｉｎｇ ( ＳＭ) ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｗａｓ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｂｙ ４０.３％
ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｏｆ ｎｏｎ￣ｍｕｌｃｈｅｄ (ＮＳＭ) ｔｒｅａｔｍｅｎｔ. ＮＳＭＮ１ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｗｈｅａｔ ｙｉｅｌｄ ｂｙ ７５％ ｃｏｍｐａｒｅｄ ｔｏ
ＮＳＭＮ０. ＳＭＮ１ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｗｈｅａｔ ｙｉｅｌｄ ｂｙ ９２％ ｃｏｍｐａｒｅｄ ｔｏ ＳＭＮ０. ＳＭ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ
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(ＮＨ＋

４ ￣Ｎ)ꎬ ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ (ＡＰ) ａｎｄ ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ (ＡＫ)ꎬ ｂｕｔ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｎｉｔｒａｔｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ (ＮＯ－
３ ￣Ｎ) ｃｏｎｔｅｎｔ ｗａｓ
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Ｓｃｙｔａｌｉｄｉｕｍꎻ ＳＭＮ１ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ Ｐｓｉｌｏｃｙｂｅꎬ Ｃｕｒｖｕｌａｒｉａꎬ Ｓａｒｏｃｌａｄｉｕｍ ａｎｄ Ｓｃｙｔａｌｉｄｉｕｍꎬ
ａｎｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｄｅｃｒｅａｓｅｄ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ ｃｏｍｐａｒｅｄ ｔｏ ＳＭＮ０. ＬＥｆＳｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ Ｐｓｉｌｏｃｙｂｅꎬ
Ｃｕｒｖｕｌａｒｉａ ａｎｄ Ｍｙｃｏｓｐｈａｅｒｅｌｌａ ｗｅｒｅ ｔｈｅ ｋｅｙ ｆｕｎｇａｌ ｇｅｎｅｒａ ｆｏｒ ｓｔｒａｗ ｍｕｌｃｈｉｎｇ ｃｏｍｂｉｎｅｄ ｗｉｔｈ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ. Ｂａｓｅｄ ｏｎ
ＲＤＡꎬ ｓｏｉｌ ＳＯＣꎬ ＡＫꎬ ＡＰꎬ ＡＮꎬ ＴＮ ａｎｄ ＮＨ＋

４ ￣Ｎ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｈａｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｏｒ ｅｘｔｒｅｍｅｌｙ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｎ ｆｕｎｇａｌ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ. Ｆｕｒｔｈｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ Ｐｓｉｌｏｃｙｂｅꎬ Ｃｕｒｖｕｌａｒｉａ ａｎｄ Ｓｃｙｔａｌｉｄｉｕｍ ｗｅｒｅ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｗｈｅａｔ ｙｉｅｌｄ
ｕｎｄｅｒ ｔｈｅ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ ｏｆ ｓｔｒａｗ ｍｕｌｃｈｉｎｇ ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ. Ｉｎ ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎꎬ ｓｔｒａｗ ｍｕｌｃｈｉｎｇ ｃｏｍｂｉｎｅｄ ｗｉｔｈ ｎｉｔｒｏｇｅｎ
ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ ｉｓ ｈｅｌｐｆｕｌ ｔｏ ｉｍｐｒｏｖｅ ｓｏｉｌ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ａｖａｉｌａｂｉｌｉｔｙ ａｎｄ ｗｈｅａｔ ｙｉｅｌｄꎬ ａｎｄ ｈｅｌｐ ｏｐｔｉｍｉｚｅ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅꎬ
ｗｈｉｃｈ ｉｓ ｏｆ ｇｒｅａｔ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ ｆｏｒ ｉｍｐｒｏｖｉｎｇ ｓｏｉｌ ｆｅｒｔｉｌｉｔｙ ａｎｄ ｃｒｏｐ ｐｒｏｄｕｃｔｉｖｉｔｙ ｉｎ ｔｈｅ ｈｉｌｌｙ ｄｒｙｌａｎｄｓ ｏｆ Ｓｉｃｈｕａｎ.

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ: ｓｔｒａｗ ｍｕｌｃｈｉｎｇꎻ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎꎻ ｗｈｅａｔ ｙｉｅｌｄꎻ ｓｏｉｌ ｎｕｔｒｉｅｎｔｓꎻ Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙꎻ ｈｉｇｈ￣
ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ

土壤微生物是影响肥力与质量状况的关键因素[１]ꎬ对土壤肥力形成与发展、植物发育生长与保持生态稳

定等多个领域有关键的影响[２—３]ꎮ 在四川丘陵旱地雨养农业区土壤有机质缺乏ꎬ秸秆覆盖还田由土壤微生物

驱动分解释放养分ꎬ提高土壤有机质含量[４]ꎮ 相较于细菌ꎬ真菌有更强的吸收氮素和磷素及分解土壤中植物

残体和复杂化合物的能力[３ꎬ５]ꎮ 因此ꎬ研究秸秆覆盖与氮肥定位施用土壤真菌群落变化及其驱动因素对提升

石灰性紫色土肥力和促进小麦生产具有重要意义ꎮ
秸秆作为一种有机肥源富含有机质及各营养元素ꎬ农业生产中应用较为广泛[６]ꎮ 秸秆还田不仅提高土

壤速效养分的含量[４ꎬ７]ꎬ而且为土壤微生物的生长和繁殖提供适宜的碳源和氮源[８—９]ꎬ从而提高了微生物多
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样性[８]和改变其群落结构[１０]ꎮ 真菌作为土壤中常见的微生物具有很强的降解复杂化合物能力[１１]ꎬ在秸秆降

解的过程中ꎬ真菌的分解作用占据优势[１２]ꎮ 前人研究表明[１３—１５]ꎬ秸秆还田有助于提高真菌群落的丰富度ꎬ改
变真菌群落结构ꎬ但也有研究认为秸秆还田会降低真菌 Ａｌｐｈａ 多样性[１６]ꎮ 化学氮肥是提高作物产量常用肥

料ꎬ但长期施用氮肥会降低真菌群落多样性和改变其群落结构[１７—１８]ꎮ 此外ꎬ目前有关土壤真菌的研究主要集

中在驱动真菌群落结构变化的土壤环境因素、土壤类型、施肥方式和栽培措施等方面[２ꎬ１６ꎬ１９—２１]ꎮ 秸秆覆盖和

施氮对土壤真菌群落的影响虽有研究[２２]ꎬ但针对秸秆覆盖配施氮肥如何影响根际真菌群落结构及促进作物

生产力研究较少ꎮ
本研究基于石灰性紫色土连续 ４ 年秸秆覆盖与施氮定位试验ꎬ采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｍｉｓｅｑ 测序技术ꎬ研究真菌群

落结构与多样性对秸秆覆盖与施氮的响应ꎬ并结合土壤养分揭示其驱动因素及与小麦产量的关系ꎬ为石灰性

紫色土培肥地力和提高小麦生产力提供科学理论依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 研究区概况

该定位试验于 ２０１５ 年在四川省眉山市仁寿县珠嘉镇踏水村(３０°０４′ Ｎꎬ１０４°１３′ Ｅ)进行试验地属亚热带

季风湿润气候ꎬ丘陵地貌ꎬ海拔 ４８２ ｍꎬ年均降雨量 １００９.４ ｍｍꎬ年均气温 １７.４ °Ｃꎮ 土壤类型为石灰性紫色土ꎮ
前茬作物为夏玉米ꎬ研究对象冬小麦为后茬作物ꎮ ２０１５ 年试验开始时土壤(０—２０ ｃｍ)基础肥力:ｐＨ ７.８２ (土
∶水＝ １∶２.５)ꎬ有机质 １６.９ ｇ / ｋｇꎬ全氮 ０.８３ ｇ / ｋｇꎬ全磷 ０.８６ ｇ / ｋｇꎬ全钾 １４.０ ｇ / ｋｇꎬ碱解氮 ６８.２ ｍｇ / ｋｇꎬ速效磷 ９.３
ｍｇ / ｋｇꎬ速效钾 １５８.２ ｍｇ / ｋｇꎮ
１.２　 试验设计与方法

试验采用二因素裂区设计ꎬ主区为玉米秸秆粉碎覆盖( ＳＭ)与不覆盖(ＮＳＭ)ꎻ裂区为两种氮水平为:
０(Ｎ０)和 １８０(Ｎ１)ｋｇ / ｈｍ２ꎬ共计 ４ 个处理ꎬ每个处理均设 ４ 次重复ꎬ小区面积为 ３０ ｍ２(６ ｍ×５ ｍ)ꎮ 所有试验

小区氮肥为尿素(Ｎ ４６.２％)ꎬ磷肥和钾肥分别为过磷酸钙(Ｐ ２Ｏ５ １２％)和氯化钾(Ｋ２Ｏ ６０％)ꎬ磷钾肥用量均为

７５ ｋｇ / ｈｍ２ꎮ ６０％的氮与所有磷、钾肥作为基肥撒施ꎬ剩余氮肥于小麦拔节期作为追肥ꎮ 于每年 ８ 月下旬实施

玉米机械粉碎均匀撒于试验小区表面ꎬ秸秆粉碎长度约 ５ ｃｍꎬ覆盖量为 ８ ０００ ｋｇ / ｈｍ２ꎮ 并于 ２０１８ 年 １０ 月底

免耕开沟播种小麦(川麦 １０４)ꎬ基本苗为 ２.２５×１０６株 / ｈｍ２ꎮ 于 ２０１９ 年 ５ 月上旬收获ꎮ 其他栽培管理措施同

当地大田生产ꎮ
１.３　 样品采集

于 ２０１９ 年小麦开花期采集土壤样品ꎬ此时期根际效应最为强烈[２３]ꎮ 每个处理采集 １５ 株小麦植株ꎬ将整

株小麦挖出ꎬ采用抖根法将附着在根系上的土壤作为根际土ꎬ使用冷藏箱将样品运输至实验室ꎬ并在－８０℃下

储存ꎬ直至 ＤＮＡ 提取ꎮ 同时采用“Ｓ”形 ５ 点采样法采集 ０—２０ ｃｍ 非根际土混为 １ 个土样ꎬ在室内通风处自然

风干ꎬ用于土壤养分测定ꎮ 于小麦成熟期选定 ４ ｍ２进行小麦产量测定ꎮ
１.４　 项目测定与方法

１.４.１　 土壤理化性状测定

采用重铬酸钾￣容量法测定有机碳(ＳＯＣ)ꎬ凯氏定氮法测定全氮(ＴＮ)ꎬ碱解氮(ＡＮ)采用碱解扩散法ꎬ速
效磷(ＡＰ)使用 ０.５ ｍｏｌ / Ｌ ＮａＨＣＯ３浸提￣钼锑抗比色法ꎬ速效钾(ＡＫ)采用火焰光度法测定ꎬ土壤 ｐＨ 值(水土

比 ２.５∶１)采用电位法测定[２４]ꎮ 采用氯化钾(ＫＣｌ)浸提￣靛酚蓝比色法测定铵态氮(ＮＨ＋
４ ￣Ｎ)和双波长分光光度

法测定土壤硝态氮(ＮＯ－
３ ￣Ｎ) [２５]ꎮ

１.４.２　 土壤 ＤＮＡ 的提取和内源转录间隔区(ＩＴＳ)基因的高通量测序

准确称取 ０.５ｇ 新鲜土壤使用美国 ＭＯＢＩＯ 公司生产的 Ｆａｓｔ ＤＮＡ Ｓｐｉｎ Ｋｉｔ ｆｏｒ Ｓｏｉｌ 试剂盒参照说明书提取

土壤总 ＤＮＡꎮ 采用 ２％琼脂糖凝胶电泳检测提取 ＤＮＡ 的纯度以及浓度ꎮ 实验使用真菌 １８Ｓ 引物为 ＩＴＳ５Ｆ:５′￣
ＧＧＡＡＧＴＡＡＡＡＧＴＣＧＴＡＡＣＡＡＧＧ￣３′ꎬ ＩＴＳ２Ｒ:５′￣ＧＣＴＧＣＧＴＴＣＴＴＣＡＴＣＧＡＴＧＣ￣３′ꎮ 扩增体系为 ２５ μＬꎬ主要构成
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为 ４ μＬ ５ × ＦａｓｔＰｆｕ Ｂｕｆｆｅｒꎬ２ μＬ ｄＮＴＰｓ ( ２. ５ ｍｍｏｌ / Ｌ)ꎬ正反引物各 ０. ８ μＬ ( ５ μｍｏｌ / Ｌ)ꎬ０. ４ μＬ ＦａｓｔＰｆｕ
Ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ 和 １０ ｎｇ 模板 ＤＮＡꎬｄｄＨ２Ｏ 进行补充至体积ꎮ 扩增条件所设定的具体参数是 ９８℃ 预变性 ２ ｍｉｎꎬ设
定为 ９８℃持续变性处理 １０ ｓꎬ设定为 ５５℃进行退火处理并持续 ３０ ｓꎬ设定为 ７２℃进行延伸处理持续 ３０ ｓꎬ持
续 ３０ 个循环ꎮ 各样本均进行 ３ 次重复的操作ꎬ对同样本聚合酶链式反应(ＰＣＲ)产物进行有效混合之后ꎬ运用

２％琼脂糖凝胶进行电泳测定工作ꎬ完成前述操作后进行回收扩增子的处理ꎮ ＰＣＲ 扩增物用 ＡｇｅｎｃｏｕｒｔＡＭＰｕｒｅ
珠纯化(Ｂｅｃｋｍａｎ Ｃｏｕｌｔｅｒꎬ使用 ＰｉｃｏＧｒｅｅｎ ｄｓＤＮＡ 试剂盒( ＩｎｖｉｔｒｏｇｅｎꎬＣａｒｌｓｂａｄꎬＣＡꎬＵＳＡ))开展定量分析ꎬ以同

样浓度进行混合处理ꎮ 采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 公司 ＭｉＳｅｑ 测序仪完成序列分析(由上海派森诺生物科技股份有限公司

测定)ꎮ 获得原始序列后进行质量控制ꎬ在 ９７％序列相似性水平上聚类成可操作的分类单元(ＯＴＵｓ)ꎬ对照

ＲＤＰ 和 ＵＮＩＴＥ 数据库进行分类注释ꎬ获取对应的真菌分类学信息ꎮ 测序获得的具体数据已传递到 ＮＣＢＩ ＳＲＡ
数据库ꎬ具体编号参数是:ＳＲＰ３４６９８２ꎮ
１.５　 数据统计

使用 ＱＩＩＭＥ２ ２０１９.４ (ｈｔｔｐｓ: / / ｄｏｃｓ.ｑｉｉｍｅ２.ｏｒｇ / ２０１９.４ / ｔｕｔｏｒｉａｌｓ / )按照官方教程中的描述处理序列ꎮ 使用

Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ Ｅｘｃｅｌ ２０１９ 整理数据ꎬＩＢＭ ＳＰＳＳ Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ２６ 进行相应的双因素方差分析和相关分析ꎬ采用 Ｆｉｓｈｅｒ 氏
最小显著差检验法( ＬＳＤ) 进行平均值显著性多重比较(Ｐ < ０. ０５)ꎮ 基于 Ｂｒａｙ￣Ｃｕｒｔｉｓ 距离的主坐标分析

(ＰＣｏＡ)和冗余分析(ＲＤＡ)使用 Ｒ ｖ４.１.０ 软件的 ｖｅｇａｎ 包进行ꎻ利用主成分分析(ＰＣＡ)分析真菌群落与小麦

产量的关系ꎻ线性判别分析效应量(ＬＥｆＳｅ)分析不同条件下微生物群落的特征ꎬ以线性判别分析(ＬＤＡ)值

≥ ４.５被认为是每个处理的显著差异物种ꎮ 采用 Ｏｒｉｇｉｎ ２０２１ 绘图ꎮ

图 １　 秸秆覆盖与施氮处理下冬小麦产量

　 Ｆｉｇ.１　 Ｗｉｎｔｅｒ ｗｈｅａｔ ｙｉｅｌｄ ｕｎｄｅｒ ｓｔｒａｗ ｍｕｌｃｈｉｎｇ ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ

ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ　

ＮＳＭ 和 ＳＭ 分别表示无秸秆覆盖和秸秆覆盖处理ꎻＮ０ 表示不施

氮ꎬＮ１ 表示施氮量 １８０ ｋｇ / ｈｍ２ꎻ不同小写字母表示 ＮＳＭ 和 ＳＭ 处

理内氮水平之间差异显著(Ｐ<０.０５)ꎻ∗∗表示极显著(Ｐ<０.０１)

２　 结果与分析

２.１　 秸秆覆盖与施氮对小麦产量及土壤养分的影响

秸秆覆盖和施氮提高了小麦产量(图 １)ꎬ差异显

著ꎮ 秸秆覆盖处理较不覆盖处理小麦产量增加 ４０.３％ꎮ
不覆盖施氮处理 ( ＮＳＭＮ１) 比无覆盖不施氮处理

(ＮＳＭＮ０) 小麦产量显著提高 ７５％ꎻ 覆盖施氮处理

(ＳＭＮ１)较覆盖不施氮处理( ＳＭＮ０)小麦产量显著提

高 ９２％ꎮ
如表 １ꎬ ＳＭ 处理相较于 ＮＳＭ 处理土壤有机碳

(ＳＯＣ)含量增加 ４４.４％ꎬ差异极显著ꎻ施氮 ＳＯＣ 含量有

所增加ꎬ但差异不显著ꎮ 秸秆覆盖和施氮对土壤全氮

( ＴＮ )、 碱 解 氮 ( ＡＮ )、 氨 态 氮 ( ＮＨ＋
４ ￣Ｎ )、 硝 态 氮

(ＮＯ－
３ ￣Ｎ)、速效磷(ＡＰ)和速效钾(ＡＫ)含量有显著或极

显著的影响ꎮ ＳＭ 处理较 ＮＳＭ 处理土壤 ＴＮ、 ＡＮ、
ＮＨ＋

４ ￣Ｎ、ＮＯ－
３ ￣Ｎ、ＡＰ 和 ＡＫ 含量分别增加 ６.３２％、７.６９％、

２９.９％、２４.６％和１９.３％ꎬＮＯ－
３ ￣Ｎ含量降低 ２１.９％ꎮ 无论

秸秆覆盖与否ꎬ施氮显著提高了土壤 ＴＮ、ＡＮ、ＮＨ＋
４ ￣Ｎ、

ＮＯ－
３ ￣Ｎ、ＡＰ 和 ＡＫ 的含量ꎮ 在不覆盖条件下ꎬ与 ＮＳＭＮ０

处理相比ꎬＮＳＭＮ１ 处理土壤 ＴＮ 含量提高 １８.４％ꎬＡＮ 含

量提高１２.１％、ＮＨ＋
４ ￣Ｎ含量提高 １０５.４％、ＮＯ－

３ ￣Ｎ含量提

高１２１.０％、ＡＰ 含量提高 １０.０％和 ＡＫ 含量提高 ４.３％ꎬ
差异显著ꎻ覆盖处理下ꎬＳＭＮ１ 处理较 ＳＭＮ０ 处理土壤

ＴＮ 含量提高 １４.９％ꎬＡＮ 含量提高 １２.７％、ＮＨ＋
４ ￣Ｎ含量
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提高 ５６.１％、ＮＯ－
３ ￣Ｎ含量提高 ９５.５％、ＡＰ 含量提高 １１.８％和 ＡＫ 含量提高 １.７％ꎬ差异显著ꎮ 秸秆覆盖、施氮及

其交互作用对土壤 ｐＨ 均无显著影响ꎮ

表 １　 秸秆覆盖与施氮对土壤养分的影响

Ｔａｂｌｅ １　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｓｔｒａｗ ｍｕｌｃｈｉｎｇ ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｎ ｓｏｉｌ ｎｕｔｒｉｅｎｔｓ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

氮水平
Ｎ ｌｅｖｅｌ ｐＨ

有机碳
ＳＯＣ /

(ｇ / ｋｇ)

全氮
ＴＮ /

(ｇ / ｋｇ)

碱解氮
ＡＮ /

(ｍｇ / ｋｇ)

氨态氮

ＮＨ＋
４ ￣Ｎ /

(ｍｇ / ｋｇ)

硝态氮

ＮＯ－
３ ￣Ｎ /

(ｍｇ / ｋｇ)

速效磷
ＡＰ /

(ｍｇ / ｋｇ)

速效钾
ＡＫ /

(ｍｇ / ｋｇ)

ＮＳＭ Ｎ０ ８.０２ａ ９.１２ａ ０.８７ｂ ５７.３０ｂ １.８４ｂ ６.５８ｂ ７.５１ｂ １６３.８６ｂ

Ｎ１ ８.０４ａ ９.６４ａ １.０３ａ ６４.２１ａ ３.７８ａ １４.５４ａ ８.２６ａ １７０.９４ａ

Ｍｅａｎ ８.０３ ９.５３ ０.９５ ６０.７６ ２.８１ １０.５６ ７.８９ １６７.４０

ＳＭ Ｎ０ ８.０１ａ １３.６２ａ ０.９４ｂ ６１.５３ｂ ２.８５ｂ ５.５８ｂ ８.４４ｂ １９８.０８ａ

Ｎ１ ８.０６ａ １３.９０ａ １.０８ａ ６９.３２ａ ４.４５ａ １０.９１ａ ９.４４ａ ２０１.４９ａ

Ｍｅａｎ ８.０４ １３.７６ １.０１ ６５.４３ ３.６５ ８.２５ ８.９４ １９９.７９

Ｆ 值 Ｍ ０.０２ ｎ.ｓ. ２６２.３３∗∗ ３５.９３∗∗ ２３５.０６∗∗ ９１.７４∗∗ ６９.４３∗∗ ３４.２５∗ １７９０.８０∗∗

Ｎ １.１１ ｎ.ｓ. １.２６ ｎ.ｓ. １３７.７２∗∗ １３４.７６∗∗ ３６８.３３∗∗ ４５５.８０∗∗ ４９.５１∗∗ ４.９５∗

Ｍ×Ｎ ０.２４ ｎ.ｓ. ０.１３ ｎ.ｓ. ０.６４ ｎ.ｓ. ０.４７ ｎ.ｓ. ３.５０ ｎ.ｓ １６.６５∗∗ ０.９６ ｎ.ｓ. ０.６１ ｎ.ｓ.
　 　 ＮＳＭ 和 ＳＭ 分别表示无秸秆覆盖和秸秆覆盖处理ꎻＭ 和 Ｎ 分别表示秸秆覆盖处理和施氮处理ꎻＮ０ 表示不施氮ꎬＮ１ 表示施氮量 １８０ ｋｇ / ｈｍ２ꎻ

不同小写字母表示 ＮＳＭ 和 ＳＭ 处理内氮水平之间差异显著(Ｐ<０.０５)ꎻ∗和∗∗表示 Ｐ<０.０５ 和 Ｐ<０.０１ꎻｎ.ｓ.表示没有显著差异

图 ２　 秸秆覆盖与施氮处理下冬小麦根际真菌群落多样性

Ｆｉｇ.２　 Ａｌｐｈａ￣ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｗｈｅａｔ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｕｎｄｅｒ ｓｔｒａｗ ｍｕｌｃｈｉｎｇ ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

ＮＳＭ 和 ＳＭ 分别表示无秸秆覆盖和秸秆覆盖处理ꎻＮ０ 表示不施氮ꎬＮ１ 表示施氮量 １８０ ｋｇ / ｈｍ２ꎻ不同小写字母表示 ＮＳＭ 和 ＳＭ 处理内氮水

平之间差异显著(Ｐ<０.０５)ꎬ∗∗表示极显著(Ｐ<０.０１)

２.２　 秸秆覆盖与施氮对根际真菌多样性和群落结构的影响

由图 ２ 可知ꎬ秸秆覆盖和施氮对小麦根际真菌群落丰富度(Ｃｈａｏ１ 指数)和多样性(Ｓｈａｎｎｏｎ 指数)均有显

著或极显著的影响ꎮ 秸秆覆盖(ＳＭ)相对无覆盖(ＮＳＭ)处理有利于提高小麦根际真菌群落丰富度与多样性ꎮ
无论秸秆覆盖与否ꎬ施氮处理(Ｎ１)与不施氮(Ｎ０)处理相比显著降低了真菌群落丰富度和多样性ꎻ真菌群落

丰富度与多样性以 ＳＭＮ０ 处理最高ꎮ 真菌群落以子囊菌门(Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ)、担子菌门(Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ)与被孢霉

门(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ)为所有处理的优势门(图 ３)ꎬ其相对丰度分别为 ２６％—４９％、４.６１％—２６.９％和 ２.７１％—
１４.５％ꎮ ＳＭ 处理相较 ＮＳＭ 处理显著增加担子菌门和降低被孢霉门相对丰度ꎬ子囊菌门的相对丰度无显著差

异(表 ２)ꎮ 在 ＮＳＭ 条件下ꎬ施氮显著增加子囊菌门的相对丰度ꎬ担子菌门与被孢霉门相对丰度显著降低ꎬ在
ＳＭ 处理中ꎬ施氮处理显著降低子囊菌门的相对丰度ꎬ担子菌门的相对丰度显著增加ꎬ被孢霉门的相对丰度降
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低ꎬ但无显著差异ꎮ 在属水平上(图 ３ꎻ表 ２)ꎬＳＭ 处理较 ＮＳＭ 处理显著增加了光盖伞属(Ｐｓｉｌｏｃｙｂｅ)、弯孢菌属

(Ｃｕｒｖｕｌａｒｉａ)和黑孢霉属(Ｎｉｇｒｏｓｐｏｒａ)的相对丰度ꎬ被孢霉属(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ)、球腔菌属(Ｍｙｃｏｓｐｈａｅｒｅｌｌａ)、帚枝霉

属( Ｓａｒｏｃｌａｄｉｕｍ)、 镰刀菌属 ( Ｆｕｓａｒｉｕｍ) 和柱霉属 ( Ｓｃｙｔａｌｉｄｉｕｍ) 的相对丰度显 著 降 低ꎬ 蛋 白 单 胞 属

(Ｐｙｒｅｎｏｃｈａｅｔｏｐｓｉｓ)的相对丰度无显著差异ꎮ 在 ＮＳＭ 处理中ꎬ施氮处理较不施氮处理显著增加了球腔菌属、弯
孢菌属和帚枝霉属的相对丰度ꎬ显著降低被孢霉属和柱霉属的相对丰度ꎻ在 ＳＭ 处理中施氮则显著增加光盖

伞属、弯孢菌属、帚枝霉属和柱霉属的相对丰度ꎬ显著降低被孢霉属的相对丰度ꎮ

图 ３　 秸秆覆盖和施氮处理下小麦根际土壤细菌群落组成

Ｆｉｇ.３　 Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｉｎ ｗｈｅａｔ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｕｎｄｅｒ ｓｔｒａｗ ｍｕｌｃｈｉｎｇ ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

表 ２　 秸秆覆盖与施氮处理对真菌群落结构的方差分析

Ｔａｂｌｅ ２　 ＡＮＯＶＡ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｕｎｄｅｒ ｓｔｒａｗ ｍｕｌｃｈｉｎｇ ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

门 Ｐｈｙｌｕｍ

Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ

Ｍ ２.９ｎ.ｓ. ８４３.８∗∗ ６３.６∗∗

Ｎ １６.６∗∗ ２０６.６∗∗ １５.５∗∗

Ｍ×Ｎ １１０.９∗∗ ５９７.８∗∗ ８.７ｎ.ｓ.

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

属 Ｇｅｎｕｓ

Ｐｓｉｌｏｃｙｂｅ Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ Ｍｙｃｏｓｐｈａｅｒｅｌｌａ Ｃｕｒｖｕｌａｒｉａ Ｓａｒｏｃｌａｄｉｕｍ Ｐｙｒｅｎｏｃｈａｅｔｏｐｓｉｓ Ｓｃｙｔａｌｉｄｉｕｍ Ｆｕｓａｒｉｕｍ Ｎｉｇｒｏｓｐｏｒａ

Ｍ ３４２７.５∗∗ ６４７.４∗∗ １０７７.３∗∗ １１９８.６∗∗ ４４６.２∗∗ ０.６ｎ.ｓ. １７１.５∗∗ ５２.７∗∗ ４３０.０∗∗

Ｎ ２３８５.３∗∗ ２２１.７∗∗ １４.０∗∗ ９３５.１∗∗ １４.０∗∗ ０.３ｎ.ｓ. １３７.４∗∗ ０.７ｎ.ｓ. ７.９∗

Ｍ×Ｎ ２３８４.４∗∗ １１６.６∗∗ １４.３∗∗ ８１５.５∗∗ ０.０１ｎ.ｓ. ０.７ｎ.ｓ. ４５.２∗∗ ０.１ｎ.ｓ. １.６ｎ.ｓ.

　 　 Ｍ 和 Ｎ 分别表示秸秆覆盖处理和施氮处理ꎻ∗和∗∗分别表示 Ｐ<０.０５ 和 Ｐ<０.０１ꎻｎ.ｓ.表示差异不显著

２.３　 秸秆覆盖与施氮对小麦根际土壤真菌群落结构间差异的影响

采用主坐标分析(ＰＣｏＡ)ꎬ第一、二主坐标轴对相应结构变异产生的解释量为 ３７.８％和 ２２.８％(图 ４)ꎮ 相
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同处理的 ４ 个重复之间ꎬ得出的实际距离参数接近ꎬ结构相似度较高ꎮ ＳＭ 处理与 ＮＳＭ 处理明显区分开ꎬ
ＮＳＭＮ０ 和 ＮＳＭＮ１ 处理在 ＰＣ１ 轴上的投影较为接近ꎬＳＭＮ１ 和 ＳＭＮ０ 处理在 ＰＣ１ 轴上的投影与不覆盖处理两

种施氮水平明显区分开ꎬ说明秸秆覆盖还田改变了土壤真菌群落结构ꎮ 通过组间群落差异分析(图 ５)ꎬＳＭ 处

理和 ＮＳＭ 处理分别有 １５ 个和 １４ 个类群有显著差异ꎮ 对 ＮＳＭ 处理起重要作用的是被孢霉属和根霉属ꎬＳＭ
处理主要是柱霉属、光盖伞属和弯孢菌属ꎮ 说明秸秆覆盖和施氮改变了土壤中真菌特征类群ꎮ

图 ４　 秸秆覆盖与施氮处理下主坐标分析

　 Ｆｉｇ. ４ 　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｔｒａｗ ｍｕｌｃｈｉｎｇ ａｎｄ

ｎｉｔｒｏｇｅｎ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ

２.４　 真菌群落与土壤环境因子及其与产量的关系

在属水平上ꎬ利用冗余分析方法研究了土壤理化性

质与真菌群落组成的关系(图 ６)ꎮ ＳＭ 和 ＮＳＭ 处理间

群落组成的差异与 ＳＯＣ、ＡＫ、ＡＰ、ＮＨ＋
４ ￣Ｎ和 ＡＮ 极显著

相关ꎬ与 ＴＮ 显著相关ꎮ 通过主成分分析 (图 ７)ꎬ在
ＮＳＭ 处理ꎬ小麦产量与柱霉属和根瘤菌属高度相关ꎻＳＭ
处理中ꎬ光盖伞属、柱霉属和弯孢菌属与小麦产量高度

相关ꎮ

图 ５　 秸秆覆盖和施氮肥处理下小麦根际土壤真菌的组间群落差异(ＬＥｆＳｅ)分析

Ｆｉｇ.５　 ＬＥｆＳｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｆｕｎｇｉ ｉｎ ｗｈｅａｔ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｕｎｄｅｒ ｓｔｒａｗ ｍｕｌｃｈｉｎｇ ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

３　 讨论

３.１　 秸秆覆盖与施氮提高了土壤养分和冬小麦产量

土壤有机碳(ＳＯＣ)是反映土壤肥力变化的关键指

标ꎬ影响土壤的物理、化学以及生物特征[２６]ꎮ 先前的研

究表明[２７—２８]ꎬ秸秆还田和氮肥配施土壤 ＳＯＣ 含量显著

增加ꎮ 本试验中ꎬ秸秆覆盖处理相较于不覆盖处理显著

提高了土壤 ＳＯＣ 含量ꎬ且施氮比不施氮处理土壤 ＳＯＣ
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　 图 ６　 秸秆覆盖和施氮肥处理下小麦根际土壤真菌群落和环境因

子的冗余分析(ＲＤＡ)

Ｆｉｇ.６　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ (ＲＤＡ) ｏｆ ｔｈｅ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｎｄ

ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ｗｈｅａｔ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｕｎｄｅｒ ｓｔｒａｗ

ｍｕｌｃｈｉｎｇ ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

ＳＯＣ、ＴＮ、ＡＮ、 ＮＨ＋
４ ￣Ｎ、 ＮＯ－

３ ￣Ｎ、 ＡＰ 、ＡＫ 和 ｐＨ 分别表示有机质、

全氮、碱解氮、氨态氮、硝态氮、速效磷、速效钾和 ｐＨ 值ꎻ∗和∗∗

分别表示 Ｐ<０.０５ 和 Ｐ<０.０１

含量有所增加ꎬ可能是由于小麦分蘖凋亡增加了对土壤

的 Ｃ 输入ꎬ同时减少分解过程中 Ｃ 的损失[２９]ꎬ提高了土

壤 ＳＯＣ 含量ꎮ 同时ꎬ秸秆覆盖处理较不覆盖处理土壤

ＴＮ、ＡＮ 和ＮＨ＋
４ ￣Ｎ含量显著增加ꎬ主要由于外源氮添加

和秸秆分解释放大量有机碳ꎬ增加了土壤活性有机碳和

氮ꎬ缓解了微生物的营养限制ꎬ进一步促进了土壤固氮

和转化[３０－３１]ꎬ提高了土壤活性氮含量ꎮ 此外ꎬ无覆盖不

施氮处理土壤 ＴＮ 含量比试验定位初土壤 ＴＮ 含量高出

０.０４ｇ / ｋｇꎬ是免耕播种减少了土壤氮素矿化损失以及前

茬作物玉米种植氮残留ꎮ 本研究中ꎬ秸秆覆盖处理土壤

ＮＯ－
３ ￣Ｎ含量在开花时降低ꎬ是小麦从拔节到开花的生长

阶段对氮素需求旺盛[３２]ꎬ而秸秆覆盖促进了小麦对硝

酸盐的吸收ꎬ从而减少土壤中ＮＯ－
３ ￣Ｎ的残留ꎮ 赵小军

等[３３]研究表明ꎬ秸秆还田有利于促进土壤磷素向中等

和高活性磷形态转化ꎬ最终土壤速效磷含量提高[３４]ꎮ
在本研究区域ꎬ石灰性紫色土土壤中磷素多与 Ｃａ２＋ 结

合[３５]ꎬ形成作物难以利用的磷形态积累在土壤中ꎬ降低

了磷的有效性ꎮ 本试验中秸秆覆盖处理较不覆盖处理

土壤速效磷含量增加了 ２４.６％ꎬ促进了磷的有效性ꎮ 此

外ꎬ钾元素大部分储存在作物秸秆中[１６ꎬ３６]ꎬ在玉米秸秆

分解过程中大量的钾元素进入土壤ꎬ本研究中秸秆覆盖

和施氮均促进土壤速效钾含量的增加ꎮ 本试验条件下ꎬ秸秆覆盖还田和施氮提高了石灰性紫色土土壤养分含

量ꎬ培肥了地力ꎬ促进了小麦增产ꎮ

图 ７　 秸秆覆盖和施氮处理下小麦根际土壤真菌群落与小麦产量的主成分分析

Ｆｉｇ.７　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ (ＰＣＡ) ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｗｈｅａｔ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ａｎｄ ｗｈｅａｔ ｙｉｅｌｄ ｕｎｄｅｒ ｓｔｒａｗ ｍｕｌｃｈｉｎｇ ａｎｄ

ｎｉｔｒｏｇｅｎ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ
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３.２　 秸秆覆盖与施氮优化了根际真菌群落结构ꎬ提高冬小麦生产力

真菌是土壤中重要的分解者ꎬ对土壤中植物残体和纤维素、半纤维素、木质素等难降解有机物具有较强的

分解能力[３]和吸收转化氮素的能力[３７]ꎮ 覆盖处理提高真菌群落多样性ꎬ施氮则降低真菌群落多样性ꎬ这与秸

秆覆盖后的有机质增加、土壤温度及湿度等存在非常密切的联系[３８—３９]ꎮ 本研究中ꎬ秸秆覆盖相比单施氮肥增

加了真菌群落的多样性ꎬ从而提高了土壤真菌群落结构的稳定性ꎮ 有研究表明[４０—４１]ꎬ长期采用有机无机肥配

施真菌群落以子囊菌门、担子菌门与接合菌门为主ꎻ在本研究中ꎬ子囊菌门、担子菌门与被孢霉门为优势门ꎬ该
结论和之前报道一致[４２]ꎮ 宋秀丽等[３９]研究得出ꎬ和旋耕、深松不覆盖的处理相比ꎬ深松与覆盖处理之后有助

于子囊菌门相对丰度大幅增加ꎮ 靳玉婷等[４３] 在水稻￣油菜轮作发现秸秆还田配施化肥土壤中子囊菌门和担

子菌门真菌群落的相对丰度提高ꎮ 本试验中ꎬ子囊菌门的相对丰度以秸秆覆盖不施氮处理最高和覆盖施氮处

理最低ꎬ覆盖处理降低被孢霉门的相对丰度ꎬ担子菌门的相对丰度增加ꎬ说明担子菌门更适宜秸秆覆盖提供的

生长环境ꎮ 有研究表明[４４]ꎬ担子菌门是植物凋落物顽固性成分的主要分解者ꎮ 因此ꎬ在秸秆覆盖条件下担子

菌门的相对丰度增加更有利于秸秆的分解ꎮ 前人研究表明[１５ꎬ４５]ꎬ秸秆还田显著增加弯孢菌属、镰刀菌属、被
孢霉属的相对丰度ꎻ而本研究中ꎬ秸秆覆盖增加了光盖伞属、弯孢菌属和黑孢霉属的相对丰度ꎮ 光盖伞属、弯
孢菌属和黑孢霉属具有降解木质素和纤维素的功能[４６—４８]ꎬ说明此类真菌菌属在秸秆覆盖下相对丰度增加利

于秸秆分解ꎬ促进养分释放ꎮ
微生物群落的多样性与结构变化可较为理想地判断土壤质量变化[４９]ꎮ 土壤 ｐＨ 值、有机碳、速效磷、速效

钾等单个或多个因素均会影响真菌群落结构变化[１２ꎬ１６ꎬ５０]ꎮ 本研究中土壤 ＳＯＣ、ＡＫ、ＡＰ、ＡＮ、ＴＮ 和ＮＨ＋
４ ￣Ｎ含量

是影响石灰性紫色土真菌群落结构变异的主要因素ꎬ主要是秸秆覆盖还田增加了土壤碳、氮、钾养分的含量ꎬ
促进磷的有效性提高[４]ꎬ为真菌生长提供重要的碳源与能量ꎬ影响其结构与多样性ꎮ 此外ꎬ本研究中秸秆覆

盖配施氮肥条件光盖伞属、柱霉属和弯孢菌属与小麦产量增加相关ꎬ从而提高小麦生产力ꎮ

４　 结论

覆盖与氮肥配施有利于提高土壤 ＳＯＣ、ＴＮ、ＡＮ、ＮＨ＋
４ ￣Ｎ、ＡＰ 和 ＡＫ 含量ꎬ促进土壤真菌群落结构的优化ꎬ

增加了子囊菌门和担子菌门的相对丰度及光盖伞属、弯孢菌属和黑孢霉属的相对丰度ꎮ 土壤 ＳＯＣ、ＡＫ、ＡＰ、
ＡＮ、ＴＮ 和ＮＨ＋

４ ￣Ｎ含量是促进土壤真菌群落结构改变的主要环境因子ꎮ 光盖伞属、柱霉属和弯孢菌属在秸秆

覆盖配施氮肥条件下是提高小麦产量的主要真菌菌群ꎮ 秸秆覆盖配施氮肥能提高土壤养分量ꎬ调控微生物的

结构组成和多样性ꎬ对四川丘陵旱地石灰性紫色土培肥地力和提高作物生产力具有重要意义ꎮ
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