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吴蕊ꎬ曹红雨ꎬ于明含ꎬ高广磊ꎬ丁国栋ꎬ张英ꎬ王家源.科尔沁沙地不同水盐处理对豆田土壤真菌群落结构和功能的影响.生态学报ꎬ２０２３ꎬ４３(２１):
８７１６￣８７２６.
Ｗｕ Ｒꎬ Ｃａｏ Ｈ Ｙꎬ Ｙｕ Ｍ Ｈꎬ Ｇａｏ Ｇ Ｌꎬ Ｄｉｎｇ Ｇ Ｄꎬ Ｚｈａｎｇ Ｙꎬ Ｗａｎｇ Ｊ Ｙ.Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｉｒｒｉｇａｔｉｏｎ ａｎｄ ｓａｌｉｎｉｔｙ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ｏｎ ｔｈｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ Ｃｙｐｅｒｕｓ ｅｓｃｕｌｅｎｔｕｓ ｆｉｅｌｄ ｉｎ Ｈｏｒｑｉｎ Ｓａｎｄｙ Ｌａｎｄ.Ａｃｔａ Ｅｃｏｌｏｇｉｃａ Ｓｉｎｉｃａꎬ２０２３ꎬ４３(２１):８７１６￣８７２６.

科尔沁沙地不同水盐处理对豆田土壤真菌群落结构和
功能的影响

吴　 蕊１ꎬ曹红雨１ꎬ于明含１ꎬ２ꎬ３ꎬ∗ꎬ高广磊１ꎬ２ꎬ３ꎬ丁国栋１ꎬ２ꎬ３ꎬ张　 英１ꎬ２ꎬ３ꎬ王家源１

１ 北京林业大学水土保持学院 林业生态工程教育部工程研究中心ꎬ北京　 １０００８３

２ 宁夏盐池毛乌素沙地生态系统国家定位观测研究站ꎬ盐池　 ７５１５００

３ 水土保持国家林业和草原局重点实验室ꎬ北京　 １０００８３

摘要:为揭示北方沙区典型盐碱地不同灌溉量对油莎豆(Ｃｙｐｅｒｕｓ ｅｓｃｕｌｅｎｔｕｓ)农田土壤真菌群落组成结构和功能群特征的影响ꎮ
以吉林省松原市前郭尔罗斯灌区油莎豆农田为研究对象ꎬ开展水、盐双因素(水处理:５０％、７０％、１００％标准灌溉定额ꎻ盐处理:
非盐渍土、弱盐渍土、中盐渍土)随机区组野外控制实验ꎬ比较分析不同水盐处理下油莎豆土壤真菌群落特征ꎮ (１)油莎豆农田

土壤样品共获得 ２３５４ 个真菌 ＯＴＵꎬ隶属于 １３ 门 ４３ 纲 １１４ 目 ２２４ 科 ４３４ 属ꎬ其中ꎬ子囊菌门(Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ)((６７.８３±６.３３)％)、被
孢霉门(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ)((１６.９６±６.０２)％)和担子菌门(Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ)((１１.３１±１.８２)％)占绝对优势ꎮ 随灌溉量增加ꎬ优势

属由被孢霉属(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ)变为镰孢菌属(Ｆｕｓａｒｉｕｍ)和毛壳菌属(Ｃｈａｅｔｏｍｉｕｍ)ꎮ 不同水盐处理下真菌多样性无显著差异(Ｐ>
０.０５)ꎮ (２)真菌功能群以腐生营养型为主ꎬ病理营养型次之ꎬ共生营养型占比最低ꎮ 随灌溉量增加ꎬ腐生和共生营养型真菌均

先减少后增加ꎬ病理营养型真菌先增加后减少ꎻ不同盐分处理下各营养型真菌无明显变化趋势ꎮ (３)不同灌水和盐分处理对油

莎豆土壤真菌群落结构和功能并无显著交互作用ꎮ (４)影响研究区土壤真菌群落组成的主要影响因子包括土壤含水率和土壤

全磷含量ꎮ 土壤全磷含量与 Ｃｈａｏ１ 指数呈显著负相关(Ｐ<０.０５)ꎬ土壤理化性质与真菌营养型无显著相关性(Ｐ>０.０５)ꎮ 研究区

不同灌溉处理使土壤优势菌属发生变化ꎬ也改变了腐生和病理营养型菌群的相对丰度ꎮ 研究结果有助于深入理解油莎豆农田

土壤真菌群落结构和功能机制ꎬ并为油莎豆在盐碱地的栽培种植提供理论依据ꎮ
关键词:非生物胁迫ꎻ真菌群落结构ꎻ多样性ꎻ功能预测ꎻ油莎豆
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１ Ｓｃｈｏｏｌ ｏｆ Ｓｏｉｌ ａｎｄ Ｗａｔｅｒ Ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎꎬ Ｂｅｉｊｉｎｇ Ｆｏｒｅｓｔｒｙ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ Ｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇ Ｒｅｓｅａｒｃｈ Ｃｅｎｔｒｅ ｏｆ Ｆｏｒｅｓｔｒｙ Ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ Ｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇꎬ Ｍｉｎｉｓｔｒｙ ｏｆ Ｅｄｕｃａｔｉｏｎꎬ

Ｂｅｉｊｉｎｇ Ｆｏｒｅｓｔｒｙ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ Ｂｅｉｊｉｎｇ １０００８３ꎬ Ｃｈｉｎａ

２ Ｙａｎｃｈｉ Ｅｃｏｌｏｇｙ Ｒｅｓｅａｒｃｈ Ｓｔａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ Ｍｕ Ｕｓ Ｄｅｓｅｒｔꎬ Ｙａｎｃｈｉ ７５１５００ꎬ Ｃｈｉｎａ

３ Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ Ｓｔａｔｅ Ｆｏｒｅｓｔｒｙ ａｎｄ Ｇｒａｓｓｌａｎｄ Ａｄｍｉｎｉｓｔｒａｔｉｏｎ ｏｎ Ｓｏｉｌ ａｎｄ Ｗａｔｅｒ Ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎꎬ Ｂｅｉｊｉｎｇ Ｆｏｒｅｓｔｒｙ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ Ｂｅｉｊｉｎｇ １０００８３ꎬ Ｃｈｉｎａ

Ａｂｓｔｒａｃｔ: Ｃｙｐｅｒｕｓ ｅｓｃｕｌｅｎｔｕｓ ｉｓ ａｎ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ ｆｏｒ ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅ ｄｅｖｅｌｏｐｉｎｇ ｉｎ ｓａｎｄｙ ａｒｅａ ｉｎ Ｃｈｉｎａ. Ｔｈｅ ａｒｉｄ ａｎｄ ｓａｌｉｎｅ
ｈａｂｉｔａｔ ｉｎ ｔｈｅ ｎｏｒｔｈｅｒｎ ｓａｎｄｙ ｒｅｇｉｏｎ ｉｓ ａ ｍａｊｏｒ ｏｂｓｔａｃｌｅ ｆｏｒ ｉｎｔｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ｏｆ Ｃ. ｅｓｃｕｌｅｎｔｕｓ. Ｔｈｉｓ ｐａｐｅｒ ａｉｍｓ ｔｏ ｒｅｖｅａｌ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｓ
ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｉｒｒｉｇａｔｉｏｎ ａｎｄ ｓａｌｉｎｉｔｙ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ ｏｎ ｔｈｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｒｏｕｐ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ
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ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ Ｃ. ｅｓｃｕｌｅｎｔｕｓ ｆｉｅｌｄ ｉｎ Ｈｏｒｑｉｎ ｓａｎｄｙ ｌａｎｄ. Ａ ｒａｎｄｏｍ ｐｌｏｔ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔ ｗａｓ ｃｏｎｄｕｃｔｅｄ ｗｉｔｈ ｔｗｏ￣ｆａｃｔｏｒꎬ
ｔｈｒｅｅ￣ｌｅｖｅｌ ( ｉｒｒｉｇａｔｉｏｎ ｌｅｖｅｌ: ５０％ꎬ ７０％ ａｎｄ １００％ ｏｆ ｓｔａｎｄａｒｄ ｉｒｒｉｇａｔｉｏｎ ｑｕｏｔａꎻ ｓａｌｔ ｌｅｖｅｌ: ｎｏｎ￣ｓａｌｉｎｅꎬ ｗｅａｋｌｙ ｓａｌｉｎｅ ａｎｄ
ｍｅｄｉｕｍ ｓａｌｉｎｅ ｓｏｉｌｓ) ｔｏ ｓｔｕｄｙ ｔｈｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｃ. ｅｓｃｕｌｅｎｔｕｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｉｒｒｉｇａｔｉｏｎ ａｎｄ
ｓａｌｉｎｉｔｙ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓꎬ ｉｎ Ｃ. ｅｓｃｕｌｅｎｔｕｓ ｆｉｅｌｄ ｉｎ Ｓｏｎｇｙｕａｎ Ｃｉｔｙꎬ Ｊｉｌｉｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ. Ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ: (１) ａ ｔｏｔａｌ ｏｆ ２３５４ ｆｕｎｇａｌ
ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔｓ (ＯＴＵｓ) ｗｅｒｅ ｏｂｔａｉｎｅｄ ｉｎ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅ ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ｉｎ Ｃ. ｅｓｃｕｌｅｎｔｕｓ ｆｉｅｌｄꎬ ｗｈｉｃｈ ｂｅｌｏｎｇｅｄ ｔｏ １３
ｐｈｙｌａꎬ ３ ｃｌａｓｓｅｓꎬ ４３ ｏｒｄｅｒｓꎬ ２２４ ｆａｍｉｌｉｅｓ ａｎｄ ４３４ ｇｅｎｅｒａ. Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ ((６７.８３±６.３３)％)ꎬ Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ ((１６.９６±
６.０２)％) ａｎｄ Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ ((１１. ３１ ± １. ８２)％) ｗｅｒｅ ａｂｓｏｌｕｔｅｌｙ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｉｎ ｔｈｅ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ. Ｗｉｔｈ ｉｎｃｒｅａｓｉｎｇ
ｉｒｒｉｇａｔｉｏｎꎬ ｔｈｅ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｆｕｎｇａｌ ｇｅｎｅｒａ ｃｈａｎｇｅｄ ｆｒｏｍ Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ ((２２.８±７.４１)％) ｔｏ Ｆｕｓａｒｉｕｍ ((１１.５２±３.９１)％) ａｎｄ
Ｃｈａｅｔｏｍｉｕｍ ((１１. ３５ ± ４. ６４)％). Ｔｈｅｒｅ ｗａｓ ｎｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｉｎ ｆｕｎｇａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｍｏｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｉｒｒｉｇａｔｉｏｎ ａｎｄ
ｓａｌｉｎｉｔｙ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ (Ｐ>０.０５). (２) Ｔｈｅ ｆｕｎｇａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｒｏｕｐｓ ｗｅｒｅ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｂｙ ｓａｐｒｏｐｈｙｔｉｃ ｔｒｏｐｈｉｃ ｔｙｐｅｓꎬ ｆｏｌｌｏｗｅｄ ｂｙ
ｐａｔｈｏｔｒｏｐｈｉｃ ｔｒｏｐｈｉｃ ｔｙｐｅｓꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｓｙｍｂｉｏｔｉｃ ｔｒｏｐｈｉｃ ｔｙｐｅ ｗａｓ ｔｈｅ ｌｏｗｅｓｔ ｏｎｅ. Ｂｏｔｈ ｓｙｍｂｉｏｔｉｃ ａｎｄ ｓａｐｒｏｐｈｙｔｉｃ ｔｒｏｐｈｉｃ ｆｕｎｇｉ
ｒｅａｃｈｅｄ ｔｈｅ ｌｏｗｅｓｔ ｖａｌｕｅ ｉｎ ７０％ ｓｔａｎｄａｒｄ ｉｒｒｉｇａｔｉｏｎ ｑｕｏｔａ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓꎬ ｗｈｅｎ ｐａｔｈｏｔｒｏｐｈｉｃ ｆｕｎｇｉ ｒｅａｃｈｅｄ ｕｔｍｏｓｔ. Ｂｏｔｈ
ｓａｐｒｏｐｈｙｔｉｃ ａｎｄ ｐａｔｈｏｔｒｏｐｈｉｃ ｆｕｎｇｉ ｄｉｄｎ′ｔ ｓｈｏｗ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓａｌｉｎｉｔｙ ｓｔｒｅｓｓ ｌｅｖｅｌｓ. (３) Ｔｈｅｒｅ ｗａｓ ｎｏ
ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｉｒｒｉｇａｔｉｏｎ ａｎｄ ｓａｌｉｎｉｔｙ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ｏｎ ｔｈｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ Ｃ. ｅｓｃｕｌｅｎｔｕｓ ｆｉｅｌｄ. (４) Ｔｈｅ ｍａｉｎ ｅｆｆｅｃｔ ｆａｃｔｏｒｓ ｏｎ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓｔｕｄｙ ａｒｅａ ｉｎｃｌｕｄｅｄ ｓｏｉｌ
ｍｏｉｓｔｕｒｅ ａｎｄ ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ｃｏｎｔｅｎｔ. Ｔｈｅ ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ｃｏｎｔｅｎｔ ｉｎ ｓｏｉｌ ｗａｓ ｎｅｇａｔｉｖｅｌｙ ｃｏｒｒｅｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ (Ｐ<
０.０５). Ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｗｅｒｅ ｎｏｔ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｃｏｒｒｅｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｆｕｎｇａｌ ｔｒｏｐｈｉｃ ｔｙｐｅ (Ｐ>０.０５). Ｔｈｅ ｉｒｒｉｇａｔｉｏｎ
ａｍｏｕｎｔ ｉｎ ｔｈｅ ｓｔｕｄｙ ａｒｅａ ａｆｆｅｃｔｅｄ ｔｈｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｇｅｎｅｒａ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｎｄ ａｌｔｅｒｅｄ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ
ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｓａｐｒｏｐｈｙｔｉｃ ａｎｄ ｐａｔｈｏｔｒｏｐｈｉｃ ｆｕｎｇａｌ ｇｒｏｕｐｓ. Ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｅｓ ｔｏ ｕｎｄｅｒｓｔａｎｄｉｎｇ ｔｈｅ ｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｍｅｃｈａｎｉｓｍｓ
ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ Ｃ. ｅｓｃｕｌｅｎｔｕｓ ｆｉｅｌｄꎬ ｆｕｒｔｈｅｒ ｒｅｖｅａｌｉｎｇ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｗａｔｅｒ￣ｓａｌｔ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ ｏｎ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ ｅｃｏ￣ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｒｏｕｐ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｉｎ Ｃ. ｅｓｃｕｌｅｎｔｕｓ ｆｉｅｌｄꎬ ａｎｄ ａｌｓｏ ｐｒｏｖｉｄｅｓ ａ ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ
ｂａｓｉｓ ｆｏｒ ｂｅｔｔｅｒ ｉｎｔｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ａｎｄ ｉｒｒｉｇａｔｉｏｎ ｓｔｒａｔｅｇｉｅｓ ｏｆ Ｃ. ｅｓｃｕｌｅｎｔｕｓ ｉｎ ｓａｌｉｎｅ ｌａｎｄｓ.

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ: ａｂｉｏｔｉｃ ｓｔｒｅｓｓꎻ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅꎻ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎻ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎꎻ Ｃｙｐｅｒｕｓ ｅｓｃｕｌｅｎｔｕｓ

土壤真菌是土壤系统的重要组分ꎬ是生态系统物质循环和能量流动的重要参与者[１]ꎬ其包含有益真菌和

病原真菌ꎮ 病原真菌可入侵植物的根、茎、叶等组织器官ꎬ并造成危害ꎬ从而引起农作物减产或者品质下

降[２]ꎮ 有益真菌则在促进寄主植物生长发育、增强寄主植物抗逆性方面具有重要意义ꎮ 一方面ꎬ真菌菌丝的

吸收和转运功能能够扩大寄主植物对水分和养分的吸收范围ꎬ帮助寄主植物抵御干旱、盐碱等逆境条件[３—４]ꎮ
另一方面ꎬ土壤真菌的代谢活动可以提高土壤中营养元素的有效性ꎬ如真菌菌丝能活化土壤磷元素ꎬ进而增加

磷向根系的传输ꎬ促进宿主植物的磷元素利用[５]ꎻ植物还依赖于真菌吸收甘氨酸、谷氨酸和丙氨酸等难以被

植物吸收的有机氮ꎬ增强土壤中氮元素的利用率[６]ꎬ促进植物￣土壤系统氮元素生物小循环的速率ꎮ 总体而

言ꎬ土壤真菌通过提高土壤有机质转化效率、改善土壤排气和通水等条件ꎬ进而促进作物对氮磷养分的

利用[７]ꎮ
土壤真菌群落的组成、结构以及功能的实现受到土壤理化性质的限制[８—９]ꎬ如土壤含水量、土壤温度和土

壤养分含量等ꎮ 其中ꎬ土壤的盐碱化对土壤微生物群落结构和功能的影响已经受到普遍关注ꎬ研究表明ꎬ土壤

盐分含量过高则通过真菌定殖、孢子产生和菌丝生长产生负面影响ꎬ降低真菌丰度[１０—１１]ꎬ改变真菌群落组成

和多样性[１２—１３]ꎬ进而影响真菌对植物的有益功能ꎮ 我国在 ２０ 世纪 ５０—６０ 年代便开始了极端盐碱环境下微

生物区系分布的研究ꎬ初步掌握了盐胁迫对盐碱地土壤微生物的影响ꎬ并探索了不同盐碱地改良措施对土壤

微生物的影响效果等方面[１４]ꎮ 以水压盐来改良盐碱地是我国农业中最常用的方法ꎬ而这种方法一方面降低

了土壤含盐量ꎬ有助于真菌微生物的扩繁ꎻ另一方面ꎬ灌水也增加了土壤含水率ꎬ土壤孔隙通气性改变也制约

着真菌菌丝的扩展ꎬ造成真菌群落稳定性改变[１５]ꎮ 虽然目前国内外学者分别围绕水分和盐分对土壤真菌群

７１７８　 ２１ 期 　 　 　 吴蕊　 等:科尔沁沙地不同水盐处理对豆田土壤真菌群落结构和功能的影响 　
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落的影响开展了大量研究ꎬ但在盐碱地改良中ꎬ土壤受水、盐两因素的共同作用ꎬ故对水盐交互效应对土壤真

菌群落影响的研究亟待补充ꎮ
油莎豆(Ｃｙｐｅｒｕｓ ｅｓｃｕｌｅｎｔｕｓ)是近年来我国北方沙区新兴的引种作物ꎬ是我国开展沙区生态农业的重要物

种[１６]ꎮ 然而ꎬ北方沙区干旱、盐碱的生境是油沙豆引种栽培的一大障碍ꎮ 研究表明ꎬ土壤真菌群落有助于油

莎豆增强逆境适应性[１７]ꎮ 故本研究以前郭尔罗斯盐碱地油莎豆农田为研究对象ꎬ通过模拟沙区盐碱地不同

灌溉情境ꎬ探究水盐交互作用对油莎豆农田土壤真菌群落组成和真菌生态功能群特征的影响ꎬ以期从土壤真

菌的角度为油莎豆栽培合理灌溉提供理论依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 研究区概况

研究区位于吉林省松原市前郭尔罗斯县前郭尔罗斯灌区(４４°１７′ —４５°２８′Ｎꎬ１２３°３５′ —１２５°１８′Ｅ)ꎮ 该地

区是东北四大灌区之一ꎬ属科尔沁沙地区ꎬ是北方农牧业交错带ꎬ土地类型为半干旱半湿润沙地￣盐渍化土地ꎬ
生态环境较为脆弱ꎮ 该区属于温带大陆性季风气候ꎬ四季分明ꎮ 春季干旱多风ꎬ夏季湿热多雨ꎬ秋季凉爽、昼
夜温差较大ꎬ冬季寒冷、冰冻期长ꎮ 无霜期 １３０—１４０ ｄꎮ 年平均日照时数 ２８７９ ｈꎬ年平均气温 ４.５℃ꎬ年平均降

水量为 ４３０ ｍｍꎬ全年蒸发量在 １２００ ｍｍ 以上ꎮ 土壤包括栗钙土、黑钙土、风沙土等ꎬ研究区以风沙土为主ꎮ 目

前ꎬ盐渍化土地面积为 ５３６.４ ｋｍ２ꎬ已占灌区总面积的 ４１.７％ꎮ 县境内植物种类繁多ꎬ以禾本科植物羊草为主

要植被群种ꎮ
１.２　 实验设计

２０２１ 年 ７ 月ꎬ在前郭尔罗斯灌区选取一片裸露的荒地(无耕作历史及施肥)采用随机区组实验设计开展

小区控制试验ꎬ设置水、盐两因素处理(３ 个灌水水平×３ 个施盐水平)ꎬ每个处理 ３ 个重复ꎬ共 ２７ 个小区ꎬ每个

小区面积为 ８ ｍ×８ ｍꎬ小区间预留 １ ｍ 间距便于采样和观测ꎬ总面积约为 ２１８７ ｍ２ꎮ
以当地滴灌灌溉定额(２７００ ｍ３ / ｈｍ２)为标准ꎬ设置 ３ 个水分梯度分别为 Ｗ０(５０％标准灌溉定额)、Ｗ１

(７０％标准灌溉定额)、Ｗ２(１００％标准灌溉定额)ꎮ 依据我国盐碱土等级划分标准ꎬ设置 ３ 个盐度梯度水平ꎬ分
别为非盐渍土 Ｓ１、弱盐渍土 Ｓ２(盐分添加至氯离子含量达 ０.０２—０.０４ 范围)、中盐渍土 Ｓ３(盐分添加至氯离子

含量达 ０.０４—０.１ 范围)ꎬ盐分处理通过添加氯化钠使得根系层土壤(５０ ｃｍ 以内)达到设计含盐量ꎮ
完成整地及盐分处理后ꎬ进行油莎豆种子点播ꎬ每小区内按照行列间隔 ３０ ｃｍ 播种 １ 颗种子ꎬ共播种 １４４

颗ꎮ 采用滴灌方式进行灌溉处理ꎬ在油莎豆全生长季的四个主要时期进行灌水处理(播种期 ３ 次、展叶期 ２
次、开花期 ２ 次、结实期 ２ 次)ꎮ
１.３　 土壤样品采集

在油莎豆结实期(９ 月)开展土壤取样ꎮ 各小区按“Ｓ”形采样方法选取 ５ 个点作为土壤样品取样点ꎬ每点

取 ０—２０ ｃｍ 表层土后ꎬ将 ５ 个点样品混合ꎬ取 ２０ ｇ 作为 １ 个样本ꎮ 取样过程中去除植物根、动物残体以及其

他杂质ꎬ取回鲜土后立即过 ２０ 目筛ꎬ每个土样分为两份装入密封袋ꎬ每份样品 ３—５ ｇꎮ 一份密封后立即储存

于－８０℃的干冰中ꎬ干冰运输送样ꎬ用于 ＩＴＳ 测序及分析ꎻ另一份风干保存ꎬ用于全氮全磷含量测定ꎮ
１.４　 土壤理化性质测定

采用全自动化学分析仪 ( Ｓｍａｒｔｃｈｅｍ ２００ꎬ意大利) 测定土壤全氮 ( Ｔｏｔａｌ Ｎｉｔｒｏｇｅｎꎬ ＴＮ) 和全磷 ( Ｔｏｔａｌ
ＰｈｏｓｐｈｏｒｕｓꎬＴＰ)含量ꎮ
１.５　 土壤真菌高通量测序

采用 Ｓｏｉｌ ＤＮＡ ｉｓｏｌａｔｉｏｎ ｋｉｔ 法选取 Ｐｏｗｅｒ Ｓｏｉｌ􀳏 ＤＮＡ Ｋｉｔ(ＱＩＡＧＥＮ 公司)试剂盒对 ０.４ ｇ 均质土壤样品进

行 ＤＮＡ 提取ꎬ完成基因组 ＤＮＡ 抽提后ꎬ使用 １％琼脂糖凝胶电泳检测 ＤＮＡ 的纯度和质量ꎮ 以真菌引物 ＩＴＳ１
区引物(ＩＴＳ５￣１７３７Ｆ: ＧＧＡＡＧＴＡＡＡＡＧＴＣＧＴＡＡＣＡＡＧＧꎻ ＩＴＳ２￣２０４３Ｒ: ＧＣＴＧＣＧＴＴＣＴＴＣＡＴＣＧＡＴＧＧ)使用 Ｔｒａｎｓ
Ｇｅｎ ＡＰ２２１￣０２: Ｔｒａｎｓ Ｓｔａｒｔ Ｆａｓｔｐｆｕ ＤＮＡ Ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ 进行真菌 ｒＤＮＡ ＩＴＳ 区段扩增ꎮ ＰＣＲ 反应体系(２５ μＬ):

８１７８ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４３ 卷　
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ＫＡＰＡ ２Ｇ Ｒｏｂｕｓｔ ＨｏｔＳｔａｒｔ ＲｅａｄｙＭｉｘ１２.５ μＬꎬ引物 ＩＴＳ１(５ μｍｏｌ / Ｌ)１ μＬꎬ引物 ＩＴＳ２(５ μｍｏｌ / Ｌ)１ μＬꎬ模板 ＤＮＡ
５ μＬ (３０ ｎｇ)ꎬｄｄＨ２Ｏ 补足至 ２５ μＬꎮ ＰＣＲ 反应条件:９５℃ ５ ｍｉｎꎻ９５℃ ４５ ｓꎬ５５℃ ５０ ｓꎬ７２℃ ４５ ｓꎬ２８ 个循环ꎻ
７２℃ １０ ｍｉｎꎮ 扩增过程中每个样本需重复 ３ 次ꎬ将同一样本的 ＰＣＲ 产物混台后用 １％琼脂糖凝胶电泳检测

后ꎬ采用磁珠法进行纯化ꎬ然后使用 Ａｘｙ Ｐｒｅｐ ＤＮＡ 凝胶回收试剂盒(ＡＸＹＧＥＮ 公司ꎬ美国)切胶回收 ＰＣＲ 产

物ꎬ最后使用 ＭＩＳｅｑ８ Ｒｅａｇｅｎｔ Ｎｔ Ｖｏ (ｏｕｏ ｏｙａｌｅ)Ｎ Ｌｏｗｏ 试剂ꎬ合格的 ＰＣＲ 产物用于 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｍｉｓｅｑ 平台上机测

序ꎮ Ｍｉｓｅｑ 测序得到的是 Ｐａｉｒ￣Ｅｎｄ(ＰＥ)双端序列数据ꎬ对测得的 Ｆａｓｔｑ 数据进行质控处理ꎬ最终得到优质的

Ｆａｓｔａ 数据ꎮ 由北京奥维森生物科技有限公司完成 ＰＣＲ 产物测序工作ꎮ 结果用相似性大于 ９７％的 ＯＴＵ 单元

展示ꎮ 在美国国立生物技术信息中心(ＮＣＢＩ)网站ꎬ利用 ＢＬＡＳＴ 分析ꎬ对 ＯＴＵ 代表序列进行比对ꎬ并在真菌

界、门、纲、目、科、属、种各个水平上注释其群落的物种信息ꎮ 若对比相似率≥９７％ꎬ则可以鉴定到种水平ꎬ若
相似率介于 ９０％—９７％之间ꎬ则可以鉴定到属水平[１８]ꎮ
１.６　 数据处理

采用 ＳＰＳＳ ２５ 对 α 多样性指数进行单因素方差分析和 Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关性分析ꎬ并进行 Ｃｈａｏ１、Ｓｈａｎｎｏｎ 和

Ｓｉｍｐｓｏｎ 多样性指数及物种相关性矩阵计算ꎻ利用 ＦＵＮＧｕｉｌｄ 平台(ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.ｓｔｂａｔｅｓ.ｏｒｇ / ｇｕｉｌｄｓ / ａｐｐ.ｐｈｐ)过
滤部分 ＯＴＵꎬ将土壤真菌划分为不同营养型和功能群ꎬ结果数据仅保留置信度为“很可能”(Ｐｒｏｂａｂｌｅ)和“极可

能”(Ｈｉｇｈｌｙ ｐｒｏｂａｂｌｅ)的 ＯＴＵ 及其类别ꎻ采用 Ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ ＵｎｉＦｒａｃ 距离来分析不同土壤样品间真菌群落结构的

差异ꎬ并通过非度量多维尺度(ＮＭＤＳ)进行可视化ꎮ 为进一步揭示影响土壤真菌群落的环境因子ꎬ以土壤真

菌属水平群落丰度为响应变量ꎬ土壤环境因子为解释变量进行 ＲＤＡ 冗余分析ꎻ采用 Ｏｒｉｇｉｎ ２０１８、Ｌｉｎｇｂｏ
ＭｉｃｒｏＣｌａｓｓ 和 Ｃｈｉｐｌｏｔ 绘图和输出结果ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 土壤真菌群落组成与多样性

从供试油莎豆土壤样品中共获得 ２３５４ 个真菌 ＯＴＵꎬ经注释分析隶属于 １３ 门 ４３ 纲 １１４ 目 ２２４ 科 ４３４ 属

６７９ 种ꎮ 不同水盐处理下土壤真菌群落 α 多样性指数间无显著差异(Ｐ>０.０５)(表 １)ꎮ 双因素方差分析发现ꎬ
不同灌水和盐分处理对油莎豆土壤真菌群落组成及多样性并无显著交互作用ꎮ 在门水平下ꎬ各分组优势菌门

均为子囊菌门(Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ)、被孢霉门(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ)、担子菌门(Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ)ꎬ相对丰度分别为(６７.８３
±６.３３)％、(１６.９６±６.０２)％、(１１.３１±１.８２)％ꎮ 随灌水量增加ꎬ非盐渍土中ꎬ子囊菌门相对丰度逐渐升高ꎬ其他

盐分处理组均无明显变化趋势ꎻ被孢霉门相对丰度逐渐降低ꎬＷ２ 水平较 Ｗ０ 水平显著降低了 ６８.１１％ꎻ而担子

菌门则无明显变化趋势ꎮ 随盐分胁迫程度加深ꎬ子囊菌门在 Ｗ２ 水平的非盐渍土中相对丰度达到最高

６０.９９％ꎻ被孢霉门在 Ｗ０ 水平的非盐渍土中相对丰度达到最高 ２１.７４％ꎻ担子菌门无明显变化趋势ꎬ在不添加

盐分处理组相对丰度达到最高点(图 １)ꎮ

表 １　 不同水盐处理下油莎豆土壤真菌群落 α多样性指数

Ｔａｂｌｅ １　 Ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ Ｃｙｐｅｒｕｓ ｅｓｃｕｌｅｎｔｕｓ ｆｉｅｌｄ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｉｒｒｉｇａｔｉｏｎ ａｎｄ ｓａｌｉｎｉｔｙ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

Ｃｈａｏ１ 指数
Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

Ｃｈａｏ１ 指数
Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

ＢＷ０Ｓ１ ７０２.７９±１６０.４６ａ ５.８１±０.５２ａ ０.９６±０.０１ａ ＢＷ１Ｓ３ ７３２.２３±７３.３０ａ ６.０３±０.４５ａ ０.９６±０.０１ａ

ＢＷ０Ｓ２ ６８２.５７±８１.３２ａ ５.９２±０.２４ａ ０.９６±０.０１ａ ＢＷ２Ｓ１ ７６５.２１±１２３.０１ａ ５.８８±０.４４ａ ０.９５±０.０２ａ

ＢＷ０Ｓ３ ７６１.９７±１１１.３０ａ ６.３１±０.２９ａ ０.９７±０.０１ａ ＢＷ２Ｓ２ ７５３.７７±１０７.２３ａ ５.８２±０.２０ａ ０.９５±０.０１ａ

ＢＷ１Ｓ１ ６５６.６７±７９.８７ａ ５.９５±０.４８ａ ０.９５±０.０１ａ ＢＷ２Ｓ３ ７９７.００±５７.４５ａ ５.９０±０.２８ａ ０.９６±０.０２ａ

ＢＷ１Ｓ２ ８３１.４４±９３.４７ａ ５.９６±０.４１ａ ０.９６±０.０２ａ

　 　 Ｂ 表示表土 Ｓｕｒｆａｃｅ ｓｏｉｌꎻＷ０:５０％标准灌溉定额 ５０％ ｓｔａｎｄａｒｄ ｉｒｒｉｇａｔｉｏｎ ｑｕｏｔａꎻＷ１:７０％标准灌溉定额 ７０％ ｓｔａｎｄａｒｄ ｉｒｒｉｇａｔｉｏｎ ｑｕｏｔａꎻＷ２:标准灌

溉定额 ｓｔａｎｄａｒｄ ｉｒｒｉｇａｔｉｏｎ ｑｕｏｔａꎻＳ１:非盐渍土 ｎｏｎ￣ｓａｌｉｎｅ ｓｏｉｌꎻＳ２:弱盐渍土 ｗｅａｋｌｙ ｓａｌｉｎｅ ｓｏｉｌꎻＳ３:中盐渍土 ｍｅｄｉｕｍ ｓａｌｉｎｅ ｓｏｉｌꎻ表中小写字母代表不

同水盐处理不存在显著差异(Ｐ>０.０５ꎬｎ＝ ３)
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图 １　 不同水盐处理下油莎豆土壤真菌相对丰度

Ｆｉｇ.１　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｉ ｉｎ Ｃｙｐｅｒｕｓ ｅｓｃｕｌｅｎｔｕｓ ｆｉｅｌｄ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｉｒｒｉｇａｔｉｏｎ ａｎｄ ｓａｌｉｎｉｔｙ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ:壶菌门ꎻＲｏｚｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ:罗兹菌门ꎻＧｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ:球囊菌门ꎻＫｉｃｋｘｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ:梳霉门ꎻＭｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ:毛霉门ꎻＺｏｏｐａｇｏｍｙｃｏｔａ:捕

虫霉门ꎻＮｅｏｃａｌｌｉｍａｓｔｉｇｏｍｙｃｏｔａ:新丽鞭毛菌门ꎻＢｌａｓｔｏｃｌａｄｉｏｍｙｃｏｔａ:芽枝霉门ꎻＯｌｐｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ:油壶菌门ꎻＰｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ:青霉菌属ꎻＨｕｍｉｃｏｌａ:腐质霉

属ꎻＰｓｅｕｄｏｇｙｍｎｏａｓｃｕｓ:假裸囊菌属ꎻＴｏｍｅｎｔｅｌｌａ:棉革菌属ꎻＭｅｔａｒｈｉｚｉｕｍ:绿僵菌属ꎻＣｉｓｔｅｌｌａ:小毛盘菌属ꎻＡｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ:曲霉属ꎻＰｒｅｕｓｓｉａ:光黑壳属ꎻ

Ｃｕｒｖｕｌａｒｉａ:弯孢属ꎻＰｌｅｃｔｏｓｐｈａｅｒｅｌｌａ:癣囊腔菌ꎻＡｃｒｏｐｈｉａｌｏｐｈｏｒａ:端梗霉属ꎻＣｌａｄｏｒｒｈｉｎｕｍ:枝鼻菌属ꎻＣｏｎｏｃｙｂｅ:锥盖伞属
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在属水平上ꎬ研究区 Ｗ０ 水平处理组其优势菌属为被孢霉属(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ)((２２.８５±７.４１)％)ꎬ随灌溉量增加ꎬ
优势属变为镰孢菌属(Ｆｕｓａｒｉｕｍ)((１１.５２±３.９１)％)和毛壳菌属(Ｃｈａｅｔｏｍｉｕｍ)((１１.３５±４.６４)％)ꎬ被孢霉属相

对丰度呈降低趋势ꎬ非盐渍土处理组 Ｗ２ 水平较 Ｗ０ 水平显著降低了 ６５.１５％ꎻ镰孢菌属在 Ｗ２ 水平的中盐渍

土中相对丰度达到最高ꎬ较 Ｗ０ 水平处理组显著升高了 １２５％ꎻ毛壳菌属在弱盐渍土处理组相对丰度达到最

高ꎬ较 Ｗ０ 水平处理组显著升高了 １５２.９９％ꎮ 随盐分胁迫程度增加ꎬ镰孢菌属呈降低趋势ꎻ被孢霉属和毛壳菌

属均无明显变化趋势ꎬ毛壳菌属在 Ｗ０ 水平的 Ｓ３ 水平较 Ｓ１ 水平处理组显著升高了 ２０９.９５％(图 １)ꎮ
基于 Ｕｎｉｒｆａｃ 距离矩阵进行 ＵＰＧＭＡ 聚类分析ꎬ对不同处理组土壤真菌丰度相似性进行聚类(图 ２)ꎮ 在 ９

种处理下ꎬ分支长度较短的组别其进化程度更为接近ꎬ相似度更高ꎬ即 Ｗ０ 水平的非盐渍土和弱盐渍土、Ｗ１ 水

平的非盐渍土和中盐渍土、Ｗ１ 水平和 Ｗ２ 水平的中盐渍土土壤真菌群落结构两两更为相似ꎮ

图 ２　 ９ 组处理油莎豆土壤真菌群落相对丰度热图

Ｆｉｇ.２　 Ｈｅａｔｍａｐ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｉｎ Ｃｙｐｅｒｕｓ ｅｓｃｕｌｅｎｔｕｓ ｆｉｅｌｄ ｔｒｅａｔｅｄ ｂｙ ｎｉｎｅ ｇｒｏｕｐｓ

Ｂ 表示表土 Ｓｕｒｆａｃｅ ｓｏｉｌꎻＷ０:５０％标准灌溉定额 ５０％ ｓｔａｎｄａｒｄ ｉｒｒｉｇａｔｉｏｎ ｑｕｏｔａꎻＷ１:７０％标准灌溉定额 ７０％ ｓｔａｎｄａｒｄ ｉｒｒｉｇａｔｉｏｎ ｑｕｏｔａꎻＷ２:标准灌

溉定额 ｓｔａｎｄａｒｄ ｉｒｒｉｇａｔｉｏｎ ｑｕｏｔａꎻＳ１:非盐渍土 ｎｏｎ￣ｓａｌｉｎｅ ｓｏｉｌꎻＳ２:弱盐渍土 ｗｅａｋｌｙ ｓａｌｉｎｅ ｓｏｉｌꎻＳ３:中盐渍土 ｍｅｄｉｕｍ ｓａｌｉｎｅ ｓｏｉｌꎻ色键所代表的颜

色表示各组样本间的相似性大小

２.２　 土壤真菌群落功能群结构特征

通过功能群结构分析表明ꎬ研究区油莎豆土壤真菌包括共生、腐生、病理和复合 ４ 种营养型(图 ３)ꎮ 土壤

真菌主要以腐生营养型为主((１６.６６±１.６６)％)ꎬ病理营养型次之((３.４４±０.７７)％)ꎮ 腐生营养型真菌主要由

木质腐生真菌、粪腐生真菌和土壤腐生真菌组成ꎬ其中ꎬ木质腐生真菌群是最具代表性的功能群ꎬ在 Ｗ０ 水平
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的中盐渍土处理下其占比最高达到 ３.７８％ꎮ 病理营养型真菌主要由植物病原菌和动物病原菌组成ꎬ并包含少

量的真菌寄生菌ꎬ其中ꎬ植物病原菌群是最具代表性的功能群ꎬ在 Ｗ１ 水平的中盐渍土处理下其占比最高ꎮ 随

灌溉量增加ꎬ共生营养型和腐生营养型真菌占比均呈先降低后升高趋势ꎬ病理营养型真菌占比呈先升高后降

低趋势ꎻ随盐分胁迫程度增加ꎬ共生营养型真菌较为稳定ꎬ腐生营养型和病理营养型真菌均呈先降低后升高趋

势ꎮ 另外ꎬ双因素方差分析发现ꎬ不同灌水和盐分处理对油莎豆土壤真菌营养型组成并无显著交互作用ꎮ

图 ３　 不同水盐处理下油莎豆土壤真菌功能群的相对丰度

Ｆｉｇ.３ 　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｒｏｕｐｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｉ ｉｎ Ｃｙｐｅｒｕｓ ｅｓｃｕｌｅｎｔｕｓ ｆｉｅｌｄ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｉｒｒｉｇａｔｉｏｎ ａｎｄ ｓａｌｉｎｉｔｙ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

图 ４　 油莎豆土壤真菌群落的非度量多维尺度排序

　 Ｆｉｇ.４　 Ｎｏｎｍｅｔｒｉｃ ｍｕｌｔｉｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ ｓｃａｌｅ ｏｒｄｉｎａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ Ｃｙｐｅｒｕｓ ｅｓｃｕｌｅｎｔｕｓ ｆｉｅｌｄ

使用非度量多维尺度法(ＮＭＤＳ)ꎬ基于 Ｂｒａｙ￣ｃｕｒｔｉｓ
距离对样本进行功能群水平聚类ꎬ压力值( Ｓｔｒｅｓｓ)为

０.０７９ꎬ表明拟合度良好(图 ４)ꎮ 可以发现随灌溉量增

加ꎬ各组处理样本沿着横轴方向依次排列ꎬ说明灌溉量

变化对真菌群落结构有影响ꎮ 弱、中盐渍土处理样本点

较近ꎬ而与非盐渍土相距较远ꎬ说明盐分对真菌群落结

构有影响ꎮ
２.３　 土壤真菌群落与土壤氮磷含量的关系

不同水盐处理下土壤的理化性质如图 ５ 所示ꎮ 样

地土壤全氮、全磷含量均随灌溉量增加呈显著降低趋势

(Ｐ<０.０５)ꎬ表明土壤养分含量减少ꎮ 而盐分胁迫对全

氮全磷含量无显著影响(Ｐ>０.０５)ꎮ 通过土壤理化性质

与真菌多样性和真菌营养型相对丰度的 Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关

性分析发现(表 ２)ꎬ不同多样性指数中仅 Ｃｈａｏ１ 指数与

土壤全磷含量显著负相关(Ｐ<０.０５)ꎬ真菌营养型与土

壤理化性质均无显著相关关系(Ｐ>０.０５)ꎮ
真菌群落在两个排序轴上的解释度分别为 ９１.１３％
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和 ８.８７％ꎬ说明 ＲＤＡ 的结果可靠(图 ６)ꎮ 蒙特卡洛检验的结果表明ꎬ土壤全氮(Ｐ ＝ ０.０１５)和全磷(Ｐ ＝ ０.０２２)
是影响土壤真菌群落最主要的因素ꎬ与第一排序轴负相关ꎬ相关系数分别为－０.６２５７ 和－０.１３８０ꎮ 土壤真菌优

势属分布受环境因子影响ꎬ其中腐质霉属(Ｈｕｍｉｃｏｌａ)与土壤全磷相关性最大ꎬ假裸囊菌属(Ｐｓｅｕｄｏｇｙｍｎｏａｓｃｕｓ)
和 Ｓｏｌｉｃｏｃｃｏｚｙｍａ 与土壤全氮相关性最大ꎮ

图 ５　 不同水盐处理下油莎豆土壤氮磷含量

Ｆｉｇ.５　 Ｓｏｉｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ａｎｄ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ｃｏｎｔｅｎｔ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｉｌ ｍｏｉｓｔｕｒｅ ａｎｄ ｓａｌｔｙ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ｉｎ Ｃｙｐｅｒｕｓ ｅｓｃｕｌｅｎｔｕｓ ｆｉｅｌｄ

不同小写字母表示各处理间存在显著差异ꎬＰ<０.０５ꎻＴＮ:土壤全氮 Ｓｏｉｌ ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎꎻＴＰ:土壤全磷 Ｓｏｉｌ ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ

表 ２　 油莎豆土壤真菌多样性和营养型相对丰度与土壤理化性质的相关性

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ Ｃｙｐｅｒｕｓ ｅｓｃｕｌｅｎｔｕｓ ｆｉｅｌｄ ａｎｄ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｔｒｏｐｈｉｃ ｍｏｄｅｓ ｔｏｇｅｔｈｅｒ ｗｉｔｈ ｓｏｉｌ

ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

项目 Ｉｔｅｍ Ｃｈａｏ１ Ｓｈａｎｎｏｎ Ｓｉｍｐｓｏｎ 共生营养型
Ｓｙｍｂｉｏｔｒｏｐｈ

腐生营养型
Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ

病理营养型
Ｐａｔｈｏｔｒｏｐｈ

ＴＮ －０.２３７ ０.１１１ ０.３５６ －０.３３６ －０.１５０ －０.１４３

ＴＰ －０.４００∗ ０.０３７ ０.２２６ －０.２０４ －０.０７９ －０.２７０

　 　 ∗表示 Ｐ<０.０５ꎻ ＴＮ:土壤全氮 Ｓｏｉｌ ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎꎻＴＰ:土壤全磷 Ｓｏｉｌ ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ

３　 讨论

３.１　 不同水盐处理对土壤真菌结构和多样性的影响

从真菌门水平上看ꎬ前郭尔罗斯灌区油莎豆土壤真菌主要由子囊菌门、被孢霉门及担子菌门组成ꎬ约占总

数的 ９６％ꎮ 这与晋西北丘陵区、宁夏中部干旱带、新疆北疆地区风沙土真菌群落结构的研究结论相似[１９—２１]ꎬ
其中ꎬ子囊菌门和被孢霉门真菌相对丰度最高ꎮ 子囊菌门是木质素、纤维素等膳食纤维的最主要分解者ꎬ由于

油莎豆根系发达ꎬ土壤中根系残存木质化残屑、纤维素等较多[２２]ꎬ因此促进了子囊菌门丰度的增加ꎮ 本研究

中ꎬ随着灌水量的减少被孢霉门真菌丰度呈下降趋势ꎬ这与被孢霉门真菌丰度受限于土壤养分有关ꎬ通常在养

分丰度的土壤中丰度较高[２３]ꎬ因此随着灌水量的减少呈下降趋势ꎮ
从真菌属水平上看ꎬ本研究中随灌水量增加ꎬ有益真菌如被孢霉属真菌数量呈降低趋势ꎬ而镰孢菌等导致

作物病害的病原真菌数量呈升高趋势ꎬ该结果表明低灌溉处理更有利于改善农田土壤真菌群落结构ꎬ使得有

３２７８　 ２１ 期 　 　 　 吴蕊　 等:科尔沁沙地不同水盐处理对豆田土壤真菌群落结构和功能的影响 　
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图 ６　 油莎豆土壤性质与真菌关系 ＲＤＡ 分析的二维排序

Ｆｉｇ.６　 Ｔｗｏ ｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｏｆ ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｎｄ ｆｕｎｇｉ ｉｎ Ｃｙｐｅｒｕｓ ｅｓｃｕｌｅｎｔｕｓ ｆｉｅｌｄ

Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ:木霉属ꎻＰａｒａｐｈｏｍａ:异茎点霉属ꎻＴｈｉｅｌａｖｉａ:梭孢壳属ꎻ图中仅展示属水平占比大于等于 １０％的真菌与土壤性质的关系ꎻＴＮ:土壤

全氮 Ｓｏｉｌ ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎꎻＴＰ:土壤全磷 Ｓｏｉｌ ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ

益真菌比例增加[２４]ꎮ 盐处理并未造成土壤真菌属水平上的显著改变(Ｐ>０.０５)ꎮ 由此可知ꎬ油莎豆农田土壤

真菌群落主要受到灌溉量影响[２５]ꎮ 土壤真菌群落多样性指数在各水盐处理下不存在显著差异(Ｐ>０.０５)ꎬ且
不受水盐处理交互影响ꎬ表明土壤真菌群落多样性未受到水盐环境的显著影响ꎮ Ｇａｏ 等认为真菌可以在土壤

含水量较低的情况下产生更多菌丝ꎬ以实现在逆境下从土壤微孔中获取水分和养分[２６]ꎬ这也解释了本研究中

真菌群落多样性对不同土壤环境高度耐受性的表现ꎮ
３.２　 不同水盐处理对土壤真菌群落营养型的影响

土壤真菌群落主要划分为共生、腐生、病理和复合 ４ 种营养型ꎮ 随灌溉量的增加ꎬ油莎豆农田中腐生和共

生营养型真菌均呈先降低后升高趋势ꎬ病理营养型真菌呈先升高后降低趋势ꎬ即病理营养型与腐生和共生营

养型真菌丰富呈负相关ꎮ 这种负相关关系在以往研究中也已被证明ꎬ如赵珮杉等研究表明[２７]ꎬ共生营养型和

腐生营养型真菌可对植物致病菌产生拮抗作用ꎬ减少病理营养型的定殖以保护植物免受病害[２８]ꎮ 本研究中ꎬ
高灌溉量条件下ꎬ病理营养型真菌丰度最低、腐生和共生营养型丰度最高ꎬ这与 Ｌｉｎ[２９] 等研究结果相一致ꎬ即
土壤水分条件较好的生境更有利于腐生和共生营养型真菌的扩繁ꎬ抑制病理性真菌的危害ꎮ 在本研究中ꎬ土
壤盐碱程度对真菌营养型并无显著影响(Ｐ>０.０５)ꎬ且水、盐两因素对真菌营养型并无显著交互效应ꎬ据此可

４２７８ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４３ 卷　
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知ꎬ油莎豆农田中土壤营养型更多的受制于土壤含水率的变化ꎮ
３.３　 土壤氮磷含量对真菌群落结构的影响

在干旱半干旱生态系统中ꎬ土壤真菌一方面受到土壤水分的直接影响ꎬ另一方面也受到因土壤水分引发

的土壤养分的限制[３０—３１]ꎮ 在本研究中ꎬ由于灌溉量的改变ꎬ油莎豆农田土壤养分状况受到显著影响(Ｐ<
０.０５)(图 ５)ꎬ随灌水量增加土壤全氮全磷含量呈显著降低趋势(Ｐ<０.０５)ꎬ作者认为该结果是由于高土壤含

水量下土壤养分淋溶作用加强导致的结果[３２]ꎮ 土壤养分含量的减少阻碍了油莎豆农田土壤真菌群落的生

存ꎬ降低了优势属的相对丰度ꎬ该结果与徐飞等[３４]、李佳文等[３３] 的研究相一致ꎮ 本研究冗余分析结果表明ꎬ
土壤全磷含量是影响土壤环境中真菌群落丰富度的关键环境要素(表 ２)ꎬ该结果在孙鹏洲等[３４] 和 Ｄａｎｇ
等[３５]探讨土壤理化因子与土壤真菌群落关系的研究中得到佐证ꎮ 由此可以推断ꎬ灌溉处理可以通过改变土

壤养分组成影响真菌的代谢过程和功能特征ꎮ 土壤盐碱程度对油莎豆农田土壤全氮全磷含量无显著影响

(Ｐ>０.０５)ꎬ水、盐两因素也并无显著交互作用ꎬ故可知造成盐碱地区油沙豆农田土壤养分环境的主要因素是

灌溉ꎬ而非土壤含盐量ꎮ

４　 结论

研究区油莎豆土壤表层土真菌群落包括 １３ 门 ４３ 纲 １１４ 目 ２２４ 科 ４３４ 属 ６７９ 种ꎮ 各水盐处理下土壤的优

势菌门均为子囊菌门、被孢霉门及担子菌门ꎬ研究区土壤真菌以腐生营养型为主ꎬ病理营养型次之ꎮ 随灌水量

增加ꎬ优势属由被孢霉属变为镰孢菌属和毛壳菌属ꎬ高灌溉量情境下ꎬ腐生和共生营养型真菌丰度升高ꎬ而病

理营养型真菌丰度降低ꎮ 土壤真菌群落结构和功能均受灌溉量的制约ꎬ灌溉一方面通过改变土壤含水率ꎬ另
一方面通过改变土壤养分含量对油莎豆农田土壤真菌群落结构和功能产生影响ꎮ 油莎豆农田土壤真菌不受

土壤含盐量的显著影响ꎬ水、盐双因素对油沙豆农田土壤表层真菌无交互效应ꎮ
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