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华北退化荒地建植豆类和禾本植物人工草地对土壤真
菌群落结构和功能的影响

阚海明１，陈　 超１，马晓东２，∗，徐恒康１，庞　 卓１，张国芳１，武菊英１

１ 北京市农林科学院草业花卉与景观生态研究所，北京　 １０００９３

２ 山东农业工程学院林业工程学院，济南　 ２５０１００

摘要：阐明植被恢复过程中土壤真菌群落的变化及其生态功能，对于制定科学有效的退化生态系统管理措施有重要参考价值。
利用扩增子高通量测序技术和生物信息学分析解析了华北退化荒地自然恢复（对照组，ＣＫ）和建植豆科植物和禾本植物人工草

地（分别为 ＬＧ 和 ＧＧ 处理）过程中土壤真菌群落结构和功能群特征差异。 结果表明：（１） 退化荒地土壤表层样品中共获取

６３１５ 个真菌 ＯＴＵ，隶属于 １７ 门 ６０ 纲 １４５ 目 ３４７ 科 ８９６ 属，优势菌门为 Ａｓｃｏｍｙｃｅｔｅｓ、Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ 和 Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｅｔｅｓ，ＬＧ 处理

相较于 ＣＫ 的 Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｅｔｅｓ 相对丰度明显升高，ＧＧ 处理相较于 ＣＫ 的 Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ 相对丰度明显提高。 （２） 土壤真菌功

能群类型以腐生真菌为主，共生真菌次之，病原真菌占比最少。 建植人工草地对腐生真菌和共生真菌相较于病原真菌的功能群

组成影响更明显，并导致腐生真菌相对丰度升高，共生真菌相对丰度降低。 （３） 土壤真菌群落结构受植物物种丰富度、根系生

物量等植被参数变化的显著（Ｐ＜０．０５）影响，且与土壤有机碳、总氮、速效氮、总磷等土壤养分水平显著（Ｐ＜０．０５）相关。 本研究

的结果有助于深入理解建植人工草地对土壤真菌群落结构和功能的影响，并为华北退化荒地植被恢复策略提供理论依据。
关键词：植被恢复策略；人工草地建植；真菌群落结构；退化荒地；真菌功能群

Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ａｒｔｉｆｉｃｉａｌ ｇｒａｓｓｌａｎｄ ｅｓｔａｂｌｉｓｈｍｅｎｔ ｖｉａ ｌｅｇｕｍｅ ａｎｄ ｇｒａｓｓ ｐｌａｎｔｓ ｏｎ ｔｈｅ
ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ａ ｄｅｇｒａｄｅｄ ｗａｓｔｅｌａｎｄ ｏｆ
Ｎｏｒｔｈｅｒｎ Ｃｈｉｎａ
ＫＡＮ Ｈａｉｍｉｎｇ１， ＣＨＥＮ Ｃｈａｏ１， ＭＡ Ｘｉａｏｄｏｎｇ２，∗， ＸＵ Ｈｅｎｇｋａｎｇ１， ＰＡＮＧ Ｚｈｕｏ１， ＺＨＡＮＧ Ｇｕｏｆａｎｇ１， ＷＵ Ｊｕｙｉｎｇ１

１ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ｇｒａｓｓｌａｎｄ， Ｆｌｏｗｅｒｓ ａｎｄ Ｅｃｏｌｏｇｙ， Ｂｅｉｊｉｎｇ ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅ ａｎｄ ｆｏｒｅｓｔｒｙ ｓｃｉｅｎｃｅｓ， Ｂｅｉｊｉｎｇ １０００９３， Ｃｈｉｎａ

２ Ｄｅｐａｒｔｍｅｎｔ ｏｆ Ｆｏｒｅｓｔｒｙ Ｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇ， Ｓｈａｎｄｏｎｇ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅ ａｎｄ Ｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ， Ｊｉｎａｎ ２５０１００， Ｃｈｉｎａ

Ａｂｓｔｒａｃｔ： Ｅｌｕｃｉｄａｔｉｎｇ ｔｈｅ ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ ｄｕｒｉｎｇ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｉｓ
ａｎ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｖａｌｕｅ ｆｏｒ ｄｅｖｅｌｏｐｉｎｇ ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ ａｎｄ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｍｅａｓｕｒｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｄｅｇｒａｄｅｄ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍｓ． Ｔｈｉｓ
ｓｔｕｄｙ ａｉｍｓ ｔｏ ｒｅｖｅａｌ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ａｒｔｉｆｉｃｉａｌ ｇｒａｓｓｌａｎｄ ｅｓｔａｂｌｉｓｈｍｅｎｔ ｖｉａ ｌｅｇｕｍｅ ａｎｄ ｇｒａｓｓ ｐｌａｎｔｓ ｏｎ ｔｈｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ
ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｒｏｕｐｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ａ ｄｅｇｒａｄｅｄ ｗａｓｔｅｌａｎｄ ｏｆ Ｎｏｒｔｈｅｒｎ Ｃｈｉｎａ． Ｕｓｉｎｇ ｈｉｇｈ⁃ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ａｍｐｌｉｃｏｎ
ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ａｎｄ ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ ａｎａｌｙｓｉｓ， ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｒｏｕｐ
ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｉｎ ｎａｔｕｒａｌ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ （ｃｏｎｔｒｏｌ ｇｒｏｕｐ， ＣＫ） ａｎｄ ａｒｔｉｆｉｃｉａｌ ｇｒａｓｓｌａｎｄ ｅｓｔａｂｌｉｓｈｍｅｎｔ ｖｉａ ｌｅｇｕｍｅ ａｎｄ ｇｒａｓｓ ｐｌａｎｔｓ
（ＬＧ ａｎｄ ＧＧ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ， ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ） ｏｆ ｄｅｇｒａｄｅｄ ｗａｓｔｅｌａｎｄ ｉｎ Ｙａｎｑｉｎｇ ｃｏｕｎｔｙ， Ｂｅｉｊｉｎｇ ｗｅｒｅ ａｎａｌｙｚｅｄ． Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ
ｔｈａｔ： （１） ６３１５ ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔｓ （ＯＴＵｓ） ｗｅｒｅ ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ｆｒｏｍ ｓｏｉｌ ｓｕｒｆａｃｅ ｓａｍｐｌｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｄｅｇｒａｄｅｄ ｗａｓｔｅｌａｎｄ，



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

ｂｅｌｏｎｇｉｎｇ ｔｏ １７ ｐｈｙｌａ， ６０ ｃｌａｓｓｅｓ， １４５ ｏｒｄｅｒｓ， ３４７ ｆａｍｉｌｉｅｓ， ａｎｄ ８９６ ｇｅｎｅｒａ． Ｔｈｅ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｐｈｙｌａ ｗｅｒｅ Ａｓｃｏｍｙｃｅｔｅｓ，
Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ ａｎｄ Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｅｔｅｓ， ａｎｄ ｔｈｅｙ ａｃｃｏｕｎｔｅｄ ｆｏｒ ７３．３％—９９．６％ ｏｆ ｔｈｅ ｔｏｔａｌ ａｍｏｕｎｔ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｉ ｆｒｏｍ ｅａｃｈ
ｓａｍｐｌｅｓ． Ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ Ａｓｃｏｍｙｃｅｔｅｓ ａｎｄ Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ ｐｒｅｓｅｎｔｅｄ ｏｐｐｏｓｉｔｅ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｏｆ ｃｈａｎｇｅ ｉｎ ｅａｃｈ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ
ｓａｍｐｌｅ． Ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ ＣＫ， ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｅｔｅｓ ｉｎ ＬＧ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｗａｓ ｒｅｍａｒｋａｂｌｙ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｉｎ
ＣＫ． Ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｉｎｄｉｃａｔｏｒ ｔａｘａ Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ ｉｎ ＧＧ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｗａｓ ｒｅｍａｒｋａｂｌｙ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ
ｔｈａｔ ｉｎ ＣＫ， ａｎｄ ｔｈｉｓ ｃｏｉｎｃｉｄｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｆａｃｔ ｔｈａｔ ｓｏｉｌ ｎｕｔｒｉｅｎｔｓ ｉｎ ＧＧ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｗａｓ ｈｉｇｈｅｓｔ ａｍｏｎｇ ａｌｌ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ． Ｔｈｅ
ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｂｉｏｍａｒｋｅｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｐｌｅｓ ｔｒｅａｔｅｄ ｂｙ ＬＧ ｗａｓ ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｓｔ． （ ２） Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ
ｇｒｏｕｐｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＦＵＮＧｕｉｌｄ ｓｏｆｔｗａｒｅ ｗａｓ ｃｏｎｄｕｃｔｅｄ， ａｎｄ ｓａｐｒｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇｉ ｗａｓ ｔｈｅ ｍａｉｎ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｒｏｕｐ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｉ，
ｆｏｌｌｏｗｅｄ ｂｙ ｓｙｍｂｉｏｔｉｃ ｆｕｎｇｉ， ａｎｄ ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃ ｆｕｎｇｉ ａｃｃｏｕｎｔｅｄ ｆｏｒ ｔｈｅ ｌｅａｓｔ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ． Ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃ ｆｕｎｇｉ， ｔｈｅ
ｅｓｔａｂｌｉｓｈｍｅｎｔ ｏｆ ａｒｔｉｆｉｃｉａｌ ｇｒａｓｓｌａｎｄ ｈａｄ ｍｏｒｅ ｏｂｖｉｏｕｓ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ ｏｎ ｔｈｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｒｏｕｐ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｓａｐｒｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇｉ ａｎｄ
ｓｙｍｂｉｏｔｉｃ ｆｕｎｇｉ， ａｎｄ ｌｅｄ ｔｏ ｔｈｅ ｉｎｃｒｅａｓｅ ｉｎ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｓａｐｒｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇｉ ａｎｄ ｄｅｃｒｅａｓｅ ｉｎ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ
ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｓｙｍｂｉｏｔｉｃ ｆｕｎｇｉ． （ ３） Ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｗａｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ （Ｐ ＜ ０． ０５） ａｆｆｅｃｔｅｄ ｂｙ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ
ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｓｕｃｈ ａｓ ｐｌａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ａｎｄ ｒｏｏｔ ｂｉｏｍａｓｓ， ａｎｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ （Ｐ＜０．０５） ｃｏｒｒｅｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｓｏｉｌ ｎｕｔｒｉｅｎｔｓ ｓｕｃｈ
ａｓ ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ， ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ， ａｖａｉｌａｂｌｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ， ａｎｄ ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ． Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｗｅｒｅ ｈｅｌｐｆｕｌ ｔｏ ｕｎｄｅｒｓｔａｎｄ ｔｈｅ
ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ ｏｆ ａｒｔｉｆｉｃｉａｌ ｇｒａｓｓｌａｎｄ ｏｎ ｔｈｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ， ａｎｄ ｐｒｏｖｉｄｅｄ ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ ｂａｓｉｓ ｆｏｒ
ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｓｔｒａｔｅｇｙ ｏｆ ｔｈｅ ｄｅｇｒａｄｅｄ ｗａｓｔｅｌａｎｄ ｉｎ Ｎｏｒｔｈｅｒｎ Ｃｈｉｎａ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｓｔｒａｔｅｇｙ； ａｒｔｉｆｉｃｉａｌ ｇｒａｓｓｌａｎｄ ｅｓｔａｂｌｉｓｈｍｅｎｔ； ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ； ｄｅｇｒａｄｅｄ
ｗａｓｔｅｌａｎｄ； ｆｕｎｇａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｒｏｕｐｓ

草原是全球生态系统的重要组成部分，约占地球陆地总面积的 ４０％和世界农业用地的 ６９％ ［１—２］。 在全

球气候变暖、人类活动频繁的大背景下，草地退化现象普遍存在且日趋严重［３—４］。 统计数据显示，约 ５０％的草

地遭受不同程度的退化，而干旱和半干旱地区尤甚［５］。 草原退化会导致诸如土壤碳流失等环境问题，大大削

弱草原生态系统作为稳定碳库的关键作用，最终导致全球碳循环等功能过程和土壤养分条件的恶化［６—８］。 退

化荒地是干旱半干旱地区重要的土地资源，采用建植人工草地的方式，可达到退化荒地植被生态恢复的目的。
植被生态恢复效果的好坏，关系到提高区域生产力、保护区域生态环境、保障资源可持续利用和经济可持续发

展等关键问题［６］。 因此，开展人工草地建植工程，充分利用好退化荒地资源，有利于实现人与自然和谐相处，
最终驱动区域经济、生态、社会的协调发展［１］。

土壤真菌群落不仅是土壤生态系统功能的指标，在采取适当管理措施的情况下还可促进植被恢复过程和

系统健康，因而是退化生态系统恢复的重要基础［９—１０］。 微生物功能群是根据微生物的生态功能，对生态功能

相似的物种进行的功能分组［１１］。 其中，土壤真菌功能群主要反映的是真菌对植物宿主的依赖程度［１２—１４］。 例

如，菌根等共生真菌与 ７０％—９０％的陆生植物建立共生关系，通过提高宿主植物在环境胁迫下的养分利用效

率和抗性来促进植物生长［１５—１６］。 腐生真菌对植物生长和代谢活动至关重要，因其能够降解凋落物和腐殖质，
为土壤中的植物提供额外的养分［１７］。 病原真菌是生物胁迫的主要来源，它们侵染特定宿主并改变植被的种

间竞争模式，最终导致植物群落多样性的变化［１８］。 前人研究揭示了共生真菌、腐生真菌和病原真菌在调节草

原生态系统中植被⁃土壤⁃微生物关系中的协同作用［１９—２０］。 迄今为止，多数研究关注了天然植被演替过程中

土壤微生物群落的变化。 然而，高度退化草原的植被覆盖率极低，利用自然恢复策略修复高度退化草原效果

不佳，建植人工草地是恢复这类草原植被的常用管理策略［２１］。
紫花苜蓿（Ｍｅｄｉｃａｇｏ ｓａｔｉｖａ）和无芒雀麦（Ｂｒｏｍｕｓ ｉｎｅｒｍｉｓ）均为多年生优质牧草，在我国有非常广阔的种植

面积，在改良土壤、培肥地力、保持水土等方面具有独特作用［２２—２３］。 本研究在华北半干旱区的退化土地长期

生态定位站开展了田间试验，通过模拟退化草原不同生态管理措施，探明建植豆科植物和禾本植物人工草地

对土壤真菌群落结构和生态功能特性的影响。 在此基础上，通过测定植被生物量和物种多样性，结合土壤理

３９００１　 ２４ 期 　 　 　 阚海明　 等：华北退化荒地建植豆类和禾本植物人工草地对土壤真菌群落结构和功能的影响 　
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化因子等数据，分析土壤真菌结构与环境因子之间的关系。 本研究的结果可从土壤真菌的角度为华北地区退

化草原生态系统管理策略提供理论依据，并为开拓紫花苜蓿等优质牧草的市场应用前景提供实践依据。

１　 材料与方法

１．１　 研究区域概况

本研究的田间试验位于北京市延庆区的退化土地长期生态定位站（４０°２７′５３″Ｎ，１１５°５０′２３″Ｅ；５０１ ｍ ａ．ｓ．
ｌ．；图 １）。 本区域属温带半干旱地区，是典型的大陆性季风气候，夏季炎热多雨，冬季寒冷干燥。 年平均气温

（ＭＡＴ）为 ８．４℃，其中 ７ 月（２４．０℃）是最热的月份。 年平均降水量（ＭＡＰ）为 ４６６ ｍｍ，降雨主要集中在植物生

长期（５—９ 月），约占年降雨总量的 ８５．６％，年平均相对湿度为 ６２％。 土壤质地介于壤土和沙土之间，研究区

域的植被以荒地植物为主，包括白草（Ｐｅｎｎｉｓｅｔｕｍ ｃｅｎｔｒａｓｉａｔｉｃｕｍ）、臭草（Ｍｅｌｉｃａ ｓｃａｂｒｏｓａ）和菌陈蒿（Ａｒｔｅｍｉｓｉａ
ｃａｐｉｌｌａｒｉｓ）等。

图 １　 研究区域和实验设置

Ｆｉｇ．１　 Ｓｔｕｄｙ ａｒｅａ ａｎｄ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｓｅｔｕｐ

ＣＫ：对照；ＬＧ：豆科植物人工草地；ＧＧ：禾本植物人工草地

１．２　 试验设计与取样

该试验于 ２０１５ 年在土壤质地和植被分布相对均匀的退化荒地进行，设置 ３ 种退化草原生态系统植被恢

复方法：
（１）对照组（ＣＫ）：通过植被的自然生长恢复退化荒地；
（２）建植豆科植物草地（ＬＧ）：２０１５ 年 ５ 月，将紫花苜蓿种子以 ２００ 粒 ／ ｍ２的密度免耕播种；
（３）建植禾本科植物草地（ＧＧ）：２０１５ 年 ５ 月，将无芒雀麦种子以 ２００ 粒 ／ ｍ２的密度免耕播种。
播种后，先灌溉和施肥以确保草的成活，此后植被的生长主要依靠天然降水。 植被建立后，将研究区域围

栏封育。 每个处理区域约 １ ｈｍ２，本研究随机选取 ９ 块 １０ ｍ×１０ ｍ 的样地（图 １），每种管理方法各三块样地，
每块样地相距约 ５０ ｍ。 ２０１９—２０２１ 年的每年 ８ 月份，在每个样点随机抽取 ３ 个平行的 １ ｍ×１ ｍ 样方，记录每

样方内植物的种名，用尺子测量每株植物的高度，计算植物总盖度，依照 Ｓｔｅｉｎａｕｅｒ 等人［２４］描述的方法在样方

内收割植被的地上部分并留样，用于测定植被生物量。 每种管理方法需在 ３ 块样地的 ９ 个样方内取 ９ 个重复

土壤样本，３ 年时间共取 ２７ 个样本。

４９００１ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４３ 卷　
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１．３　 土壤样品采集

土壤样品取样前，先去除土层顶部的凋落物。 使用不锈钢取土钻从每个样方分别收集土层 ０—３０ ｃｍ 深

度的五个子样品，用手去除土壤子样品中的根、土壤动物、石子后，将各样方中相同土层深度的子样品混合，过
２ ｍｍ 网筛后将其分为几个部分：一部分保存在－８０℃ 用于 ＤＮＡ 提取，一部分保存在 ４℃ 用于测定有效氮

（ＡＮ）、有效磷（ＡＰ）等指标，剩余部分置于阴凉干燥处自然风干，测定土壤中的 ｐＨ、总有机碳（ＴＯＣ）、总氮

（ＴＮ）、总磷（ＴＰ）等土壤理化指标。
１．４　 土壤理化性质测定

使用 ｐＨ 计在土壤 ／水（体积比 １∶２．５）悬浮液中测定土壤 ｐＨ 值。 土壤容重（ＢＤ）采用环刀法测定：利用环

刀采集不稳定的天然土壤样品并烘干，ＢＤ 计算公式为：ＢＤ （ｇ ／ ｃｍ３） ＝ 土壤干重 （ｇ） ／土壤体积 （ｃｍ３）。 ＴＯＣ
含量通过重铬酸钾氧化外加热法测定［２５］。 ＡＮ 通过碱解还原扩散法测定［２６］。 采用碳酸氢钠萃取法和钼蓝法

测定 ＡＰ ［２７］。 使用元素分析仪（Ｖａｒｉｏ Ｍａｃｒｏ，德国）测定 ＴＮ。 使用紫外可见分光光度计测定 ＴＰ（钼蓝法）。
１．５　 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 测序

利用 Ｅ．Ｚ．Ｎ．Ａ．􀳏 土壤 ＤＮＡ 试剂盒（Ｏｍｅｇａ Ｂｉｏ⁃ｔｅｋ， 美国）从土壤样品中提取微生物群落基因组 ＤＮＡ 样

品，使用琼脂糖凝胶电泳和 ＮａｎｏＤｒｏｐ２０００ 紫外可见分光光度计（Ｔｈｅｒｍｏ Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ，美国）检测 ＤＮＡ 提取物的

浓 度 和 纯 度。 以 引 物 对 ＩＴＳ３ ＿ ＫＹＯ２Ｆ （ ５′⁃ＧＡＴＧＡＡＧＡＡＣＧＹＡＧＹＲＡＡ⁃ ３′） 和 ＩＴＳ４Ｒ （ ５′⁃
ＴＣＣＴＣＣＧＣＴＴＡＴＴＧＡＴＡＴＧＣ⁃３′）扩增真核生物核糖体 ＲＮＡ 基因 ＩＴＳ 的 ＩＴＳ２ 区。 ＰＣＲ 反应体系包含 ５ ×
ＴｒａｎｓＳｔａｒｔ ＦａｓｔＰｆｕ 缓冲液 ４ μＬ、２．５ ｍＭ ｄＮＴＰｓ ２ μＬ、正向引物 （５ μＭ） ０．８ μＬ、反向引物 （５ μＭ） ０．８ μＬ、
ＴｒａｎｓＳｔａｒｔ ＦａｓｔＰｆｕ ＤＮＡ 聚合酶 ０．４ μＬ、模板 ＤＮＡ １０ ｎｇ，最后用 ｄｄ Ｈ２Ｏ 补足至总体积 ２０ μＬ。 ＰＣＲ 扩增条件

如下：９５℃初始变性 ３ ｍｉｎ，９５ ℃变性 ３０ ｓ，５５ ℃退火 ３０ ｓ，７２ ℃延伸 ４５ ｓ，共 ２７ 个循环，７２℃单次延伸 １０
ｍｉｎ，４℃结束。 每个样本 ３ 个重复，从 ２％琼脂糖凝胶中提取 ＰＣＲ 产物并使用 ＡｘｙＰｒｅｐ ＤＮＡ 凝胶提取试剂盒

（Ａｘｙｇｅｎ Ｂｉｏｓｃｉｅｎｃｅｓ，美国）进行回收产物纯化，并使用 ＱｕａｎｔｕｓＴＭ荧光计（Ｐｒｏｍｅｇａ，美国）进行定量，合格的

ＰＣＲ 产物在 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 平台上机测序。 使用 Ｆａｓｔｐ ０．２０．０ 版本对原始数据进行解复用和质量过滤［２８］，按
照标准协议（Ｍａｊｏｒｂｉｏ 公司，中国上海）对获得的序列进行合并。 根据不同聚类程序的特点，生成操作分类单

元（ＯＴＵ）和扩增子序列变体（ＡＳＶｓ），分别分析真菌群落多样性和真菌功能群［２９］。 本研究使用 ＵＰＡＲＳＥ ７．１
版软件以 ９７％的相似度为界限对 ＯＴＵ 进行聚类，使用 ＱＩＩＭＥ２ 管道中的 ＤＡＤＡ２ 插件［３０］，通过噪声抑制进行

质量控制拼接后，从优化的序列中获得 ＡＳＶｓ。 使用 ＱＩＩＭＥ２ 中的 Ｎａｉｖｅ Ｂａｙｅｓ 分类器对 ＡＳＶｓ 进行物种分类

分析。
１．６　 数据处理

采用 ＬＥｆＳｅ 方法 （ｈｔｔｐ： ／ ／ ｈｕｔｔｅｎｈｏｗｅｒ． ｓｐｈ．ｈａｒｖａｒｄ． ｅｄｕ ／ ｌｅｆｓｅ ／ ）识别人工草地的潜在微生物生物标志物。
使用 Ｒ ｖ．３．５． ４ （ ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｗｗｗ． ｒ⁃ｐｒｏｊｅｃｔ． ｏｒｇ ／ ） 软件中的 ｐｈｙｌｏｓｅｑ Ｒ 包进行微生物 α 多样性（包括 Ｃｈａｏ 和

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数）分析。 使用 ｖｅｇａｎ Ｒ 包进行非度量多维尺度分析 （ＮＭＤＳ），并利用相似性分析 （ＡＮＯＳＩＭ） 来

确定各处理的样本之间的差异。 使用 ｖｅｇａｎ Ｒ 包进行主坐标约束性分析 （ＣＡＰ） 可视化微生物组成与环境因

素之间的关系，Ｍａｎｔｅｌ 检测用于检验微生物群落距离矩阵和环境变量距离矩阵之间的相关性和显著性。 利用

ＦＵＮＧｕｉｌｄ 软件用于分析真菌的功能群，有助于预测不同植被恢复方法实施过程中土壤真菌群落的潜在功能。
基于数据库 ＦＵＮＧｕｉｌｄ 中已报告的各分类水平的功能群数据，本研究中的真菌群落划分为三大类功能群，即病

原真菌、腐生真菌和共生真菌［３１］。 根据 Ｌｏｚａｎｏ 等人［３２］描述的功能群分类标准，本研究中 ３９．２％的 ＡＳＶ 可以

被归入三个真菌功能群，其中病原真菌占 ５．０％，腐生真菌占 ２５．１％，共生真菌占 ９．２％；９１．３％的共生真菌是丛

枝菌根真菌（ＡＭＦ）。

２　 结果与分析

２．１　 土壤真菌群落组成

　 　 通过对 ８１ 个样本的微生物多样性数据分析，共获得高质量 ＩＴＳ 序列 ７０８ ８３２２ 个，它们聚集成 ６ ３１５ 个
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ＯＴＵ，隶属于真菌 １７ 门 ６０ 纲 １４５ 目 ３４７ 科 ８９６ 属。 三个最丰富的真菌门是 Ａｓｃｏｍｙｃｅｔｅｓ、Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ、
Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｅｔｅｓ，占土壤真菌总数量的 ７３．３％—９９．６％。 所有样品中相对丰度最高的真菌门是 Ａｓｃｏｍｙｃｅｔｅｓ，ＣＫ、
ＬＧ 和 ＧＧ 处理下 Ａｓｃｏｍｙｃｅｔｅｓ 的平均丰度分别为 ６８． ５％、 ６３． ５％ 和 ５８． ９％。 ＬＧ 处理相较于 ＣＫ 的

Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｅｔｅｓ 相对丰度明显升高，ＧＧ 处理相较于 ＣＫ 的 Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ 相对丰度明显提高（图 ２）。 属水平

上，人工草地的建植显著 （ Ｐ ＜ ０． ０５ ） 增加 Ｆｕｓａｒｉｕｍ、 Ｇｉｂｅｌｌｕｌｏｐｓｉｓ、 Ｂｅａｕｖｅｒｉａ、 Ｔｒｉｃｈｏｃｌａｄｉｕｍ、 Ａｐｈａｎｏａｓｃｕｓ、
Ｌｏｐｈｏｔｒｉｃｈｕｓ 的丰度，但显著（Ｐ＜０．０５）降低 Ｐａｒａｐｈｏｍａ、Ｔｉｔａｅａ、Ｐｅｒｉｃｏｎｉａ 的丰度（图 ２）。 使用 ＬＥｆＳｅ 方法中的

一对多比较策略确定各处理潜在的土壤微生物生物标志物。 ＬＧ 处理下真菌生物标志物（阈值为 ３）的丰度均

高于 ＣＫ，而 ＧＧ 处理下真菌生物标志物的丰度低于 ＣＫ（图 ３）。

图 ２　 ２０１９—２０２１ 年 ＣＫ、ＬＧ 和 ＧＧ 处理下退化草地的土壤真菌群落组成

Ｆｉｇ．２　 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｉｎ ｄｅｇｒａｄｅｄ ｇｒａｓｓｌａｎｄｓ ｕｎｄｅｒ ｔｈｅ ＣＫ， ＬＧ， ａｎｄ ＧＧ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ｆｒｏｍ ２０１９ ｔｏ ２０２１

标有∗、∗∗和∗∗∗的值分别表示 ０．０５、０．０１ 和 ０．００１ 水平的显著差异，１９、２０、２１ 分别表示于 ２０１９ 年、２０２０ 年、２０２１ 年取样；Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ：子

囊菌门；Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ：被孢霉门；Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ：担子菌门；Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ 未分类的；Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ：球囊菌门；Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ：壶菌门；

Ｏｔｈｅｒｓ：其它的；Ｆｕｓａｒｉｕｍ：镰刀菌属；Ｇｉｂｅｌｌｕｌｏｐｓｉｓ：吉贝罗普西属；Ｐａｒａｐｈｏｍａ：异茎点霉属；Ｂｅａｕｖｅｒｉａ：白僵菌属；Ｔｒｉｃｈｏｃｌａｄｉｕｍ：短梗蠕孢属；

Ｔｉｔａｅａ：Ｔｉｔａｅａ 属；Ｐｅｒｉｃｏｎｉａ：黑团孢属；Ａｐｈａｎｏａｓｃｕｓ：隐囊菌属；Ｌｏｐｈｏｔｒｉｃｈｕｓ：瓶毛壳属

２．２　 土壤真菌群落多样性

本研究选取 Ｃｈａｏ 丰富度指数和香农多样性指数作为微生物 α 多样性代表。 如图 ４ａ 所示，ＣＫ 和 ＧＧ 处

理间的 α 多样性指数无显著差异。 ＬＧ 处理下真菌 Ｃｈａｏ 丰富度显著（Ｐ＜０．０５）高于 ＣＫ，但与 ＧＧ 处理无显著

差异； 而 ＬＧ 处理下的真菌的香农多样性显著（Ｐ＜０．０５）高于 ＧＧ，但与 ＣＫ 无显著差异。 基于 ＯＴＵ 之间 Ｂｒａｙ⁃
Ｃｕｒｔｉｓ 距离的 ＮＭＤＳ 分析可应用于可视化各处理间的群落水平相似性。 ＮＭＤＳ 结果显示，ＧＧ 处理下真菌群

落结构与 ＣＫ 相比完全分离，ＬＧ 处理下真菌群落结构与其它处理未分离（图 ４）。 ＡＮＯＳＩＭ 用于确定不同处理

的样品间的距离是否显著大于各处理的内部样品间的距离。 结果表明，不同处理方法显著影响了土壤真菌群

落的结构（基于 ９９９ 个随机排列，Ｒ ＝ ０．４２１，Ｐ＜０．００１），ＬＧ 处理相较于其他处理对土壤真菌群落结构影响
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图 ３　 基于 ＬＥｆＳｅ 分析的退化荒地植被恢复与重建的真菌群落的生物标志物

Ｆｉｇ．３　 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｒｋｅｒｓ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｆｏｒ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｏｆ ａ ｄｅｇｒａｄｅｄ ｇｒａｓｓｌａｎｄ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ＬＥｆＳｅ ａｎａｌｙｓｉｓ

ＬＥｆＳｅ：线性判别分析；进化分枝图的圆圈从内到外表示从门到属的分类群，处理间丰度差异显著的分类群用彩色圆点标记，图中显示了高

于阈值 ３．０ 的真菌 ＬＥｆＳｅ 分析结果

更大（图 ４）。 　
２．３　 真菌群落多样性关联环境因子

基于各处理样品的土壤理化性质和 Ｂｒａｙ⁃Ｃｕｒｔｉｓ 距离等指标，采用 ＣＡＰ 分析了土壤真菌群落结构与环境

因子之间的关系。 如图 ５ 所示，三组样品的真菌群落结构分离明显：ＣＫ 的真菌群落结构落在第一象限，ＬＧ 处

理的真菌群落结构落在第三、四象限，ＧＧ 处理的真菌群落结构落在第二象限。 土壤容重和凋落物质量等因

素落在第一象限，ＡＮ 落在第二象限，ｐＨ、植被物种丰富度和生物量、ＴＯＣ、ＴＮ、ＴＰ、ＡＰ 等因素均落在三、四象

限。 Ｍａｎｔｅｌ 检验分析表明，ＴＯＣ、ＴＮ、ＴＰ、ＡＮ、植物物种丰富度、根系生物量、凋落物质量均与真菌群落结构显

著（Ｐ＜０．０５）相关（表 １）。

表 １　 土壤真菌群落结构与环境因子的 Ｍａｎｔｅｌ 检验分析

Ｔａｂｌｅ １　 Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ａｃｒｏｓｓ ａｌｌ ｓａｍｐｌｅｓ

特性
Ｐｒｏｐｅｒｔｙ

土壤容重
Ｂｕｌｋ

ｄｅｎｓｉｔｙ ／
（ｇ ／ ｃｍ３）

ｐＨ ＴＯＣ ＴＮ ＴＰ ＡＮ ＡＰ

植物物
种丰富度

Ｐｌａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ
ｒｉｃｈｎｅｓｓ

根系生物量
Ｒｏｏｔ

ｂｉｏｍａｓｓ ／
（ｇ ／ ｍ２）

枝叶生物量
Ｓｈｏｏｔ

ｂｉｏｍａｓｓ ／
（ｇ ／ ｍ２）

凋落物质量
Ｌｉｔｔｅｒ

ｑｕａｎｔｉｔｙ ／
（ｇ ／ ｍ２）

真菌 Ｆｕｎｇｉ ｒ ０．１７７ ０．０７０ ０．２５６ ０．３０４ ０．３４４ ０．２５２ ０．１４５ ０．３８３ ０．２０８ ０．０８５ ０．３２５

Ｐ ０．０８４ ０．４２３ ０．００１ ０．００１ ０．００１ ０．００１ ０．１９５ ０．００１ ０．０１４ ０．３１５ ０．００１

　 　 ｐＨ：酸碱度；ＴＯＣ：总有机碳 Ｔｏｔａｌ ｏｒｇａｎｉｃ Ｃ；ＴＮ：总氮 Ｔｏｔａｌ Ｎ；ＴＰ：总磷 Ｔｏｔａｌ Ｐ；ＡＮ：有效氮 Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｎ；ＡＰ：有效磷 Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｐ
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图 ４　 ＣＫ、ＬＧ、ＧＧ 处理下退化荒地植被恢复与重建的土壤真菌多样性指数

Ｆｉｇ．４　 Ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｉｃｅｓ ｕｎｄｅｒ ＣＫ， ＬＧ， ａｎｄ ＧＧ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ｆｏｒ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｄｅｇｒａｄｅｄ ｗａｓｔｅｌａｎｄ． Ｃｈａｏ ｒｉｃｈｎｅｓｓ

ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｔｈｅ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

２．４　 土壤真菌群落功能群特征

本研究利用 ＦＵＮＧｕｉｌｄ 预测了退化荒地土壤真菌功能群的分类，并重点关注了可以完全归为共生真菌、腐
生真菌和病原真菌三大类功能群的土壤真菌。 如图 ６ 所示，丰度最大的功能群是“未定义的腐生真菌”，在
ＣＫ、ＬＧ 和 ＧＧ 处理下的平均丰度分别为 ２３．７２％、１７．３２％和 １８．６５％，而“内生真菌⁃凋落物腐生真菌⁃土壤腐生

真菌⁃未定义的腐生真菌”的平均丰度在 ＣＫ、ＬＧ 和 ＧＧ 处理下的平均丰度分别为 １９．６９％、１９．４９％和 ３０．６０％。
可归为三大类功能群的土壤真菌中，共生真菌包括外生菌根真菌（ＥＭＦ）、ＡＭＦ、兰花菌根真菌和石蜡菌根真

菌，建植豆类和禾本植物人工草地显著（Ｐ＜０．０５）增加了 ＥＭＦ 的丰度，但降低了 ＡＭＦ、兰花菌根真菌和石蜡菌

根真菌的丰度。 本研究关注了六种主要腐生真菌，即木材腐生真菌、土壤腐生真菌、植物腐生真菌、叶腐生真

菌、粪便腐生真菌和未定义的腐生真菌，以及同时具有两种或两种以上功能类型的腐生真菌。 与 ＣＫ 相比，ＬＧ
和 ＧＧ 处理显著（Ｐ＜０．０５）增加了总体腐生真菌的丰度，而单一或多种功能类型腐生真菌的丰度在不同处理之

间差异很大。 病原真菌主要有植物和动物病原真菌，ＬＧ 和 ＧＧ 处理相较于 ＣＫ 的植物和动物病原真菌的丰度

显著（Ｐ＜０．０５）升高（图 ６）。
如 图 ７ 所 示， 病 原 真 菌 相 对 丰 度 最 高 的 ４ 个 真 菌 纲 是 Ａｇａｒｉｃｏｍｙｃｅｔｅｓ、 Ｄｏｔｈｉｄｅｏｍｙｃｅｔｅｓ、

Ｃｙｓｔｏｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｅｔｅｓ、Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｅｔｅｓ，它们占病原真菌总数量的 ９８．３％—９９．１％。 所有样品中相对丰度最高的

病原真菌纲是 Ａｇａｒｉｃｏｍｙｃｅｔｅｓ，ＣＫ、ＬＧ 和 ＧＧ 处理下 Ａｇａｒｉｃｏｍｙｃｅｔｅｓ 的平均丰度分别为 ８８．１％、８６．６％和８５．６％。
ＬＧ 处理增加 Ｃｙｓｔｏｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｅｔｅｓ、 Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｅｔｅｓ 的丰度，但降低 Ａｇａｒｉｃｏｍｙｃｅｔｅｓ 的丰度。 ＧＧ 处理增加

Ｄｏｔｈｉｄｅｏｍｙｃｅｔｅｓ、Ｃｙｓｔｏｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｅｔｅｓ 的丰度，也降低了 Ａｇａｒｉｃｏｍｙｃｅｔｅｓ 的丰度。 如图 ７ 所示，腐生真菌相对丰
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图 ５　 退化荒地各处理土壤样品的真菌群落与环境因子之间关系的主坐标约束分析（ＣＡＰ）

Ｆｉｇ．５　 Ｃｏｎｓｔｒａｉｎｅｄ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅｓ （ＣＡＰ） ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｗｉｔｈ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｕｎｄｅｒ ＣＫ， ＬＧ， ａｎｄ ＧＧ

ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｄｅｇｒａｄｅｄ ｗａｓｔｅｌａｎｄ

ｐＨ：酸碱度；ＴＯＣ：总有机碳；ＴＮ：总氮；ＴＰ：总磷；ＡＮ：有效氮；ＡＰ：有效磷

图 ６　 各处理下基于 ＦＵＮＧｕｉｌｄ 分类的真菌功能群相对丰度

Ｆｉｇ．６　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｇｒｏｕｐｓ ｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ｂｙ ＦＵＮＧｕｉｌｄ ｕｎｄｅｒ ｔｈｅ ＣＫ， ＬＧ， ａｎｄ ＧＧ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ
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度最 高 的 ７ 个 真 菌 纲 是 Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ、 Ｄｏｔｈｉｄｅｏｍｙｃｅｔｅｓ、 Ｅｕｒｏｔｉｏｍｙｃｅｔｅｓ、 Ａｇａｒｉｃｏｍｙｃｅｔｅｓ、 Ｌｅｏｔｉｏｍｙｃｅｔｅｓ、
Ｐｅｚｉｚｏｍｙｃｏｔｉｎａ＿ｃｌｓ＿Ｉｎｃｅｒｔａｅ＿ｓｅｄｉｓ、Ｔｒｅｍｅｌｌｏｍｙｃｅｔｅｓ，它们占腐生真菌总数量的 ９８．３％—９９．１％。 所有样品中相

对丰度最高的病原真菌纲是 Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ，ＣＫ、ＬＧ 和 ＧＧ 处理下 Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ 的平均丰度分别为 ４４．２％、
４４．８％和 ５６．９％。 ＬＧ 处理显著（Ｐ＜０．０５）增加 Ａｇａｒｉｃｏｍｙｃｅｔｅｓ、Ｌｅｏｔｉｏｍｙｃｅｔｅｓ、Ｐｅｚｉｚｏｍｙｃｏｔｉｎａ＿ｃｌｓ＿Ｉｎｃｅｒｔａｅ＿ｓｅｄｉｓ
的丰度，但显著（Ｐ＜０．０５）降低 Ｄｏｔｈｉｄｅｏｍｙｃｅｔｅｓ、Ｅｕｒｏｔｉｏｍｙｃｅｔｅｓ、Ｔｒｅｍｅｌｌｏｍｙｃｅｔｅｓ 的丰度。 ＧＧ 处理显著（Ｐ＜
０．０５）增加 Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ、Ｌｅｏｔｉｏｍｙｃｅｔｅｓ、Ｐｅｚｉｚｏｍｙｃｏｔｉｎａ ＿ ｃｌｓ ＿ Ｉｎｃｅｒｔａｅ ＿ ｓｅｄｉｓ 的丰度，但显著（Ｐ＜０．０５）降低

Ｄｏｔｈｉｄｅｏｍｙｃｅｔｅｓ、Ｅｕｒｏｔｉｏｍｙｃｅｔｅｓ 的丰度。 如图 ７ 所示，共生真菌相对丰度最高的 ７ 个真菌纲是 Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｅｔｅｓ、
ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｐ＿＿Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ、Ａｇａｒｉｃｏｍｙｃｅｔｅｓ、Ｅｕｒｏｔｉｏｍｙｃｅｔｅｓ、Ｌｅｏｔｉｏｍｙｃｅｔｅｓ、Ｐａｒａｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｅｔｅｓ、Ｄｏｔｈｉｄｅｏｍｙｃｅｔｅｓ，它
们占土壤真菌总数量的 ９９．９％—１００．０％。 所有样品中相对丰度最高的病原真菌纲是 Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｅｔｅｓ，ＣＫ、ＬＧ 和

ＧＧ 处理下 Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｅｔｅｓ 的平均丰度分别为 ９０． ３％、 ７３． ８％ 和 ８６． ９％。 ＬＧ 处理显著 （ Ｐ ＜ ０． ０５） 增加

ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｐ＿＿Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ、Ｅｕｒｏｔｉｏｍｙｃｅｔｅｓ、Ｐａｒａｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｅｔｅｓ、Ｄｏｔｈｉｄｅｏｍｙｃｅｔｅｓ 的丰度，但显著（Ｐ＜０．０５）
降低 Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｅｔｅｓ、Ａｇａｒｉｃｏｍｙｃｅｔｅｓ 的丰度。 ＧＧ 处理显著（Ｐ＜０．０５）增加 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｐ＿＿Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ、
Ａｇａｒｉｃｏｍｙｃｅｔｅｓ、Ｄｏｔｈｉｄｅｏｍｙｃｅｔｅｓ 的丰度，但显著（Ｐ＜０．０５）降低 Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｅｔｅｓ、Ｅｕｒｏｔｉｏｍｙｃｅｔｅｓ、Ｐａｒａｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｅｔｅｓ 的

丰度。

图 ７　 ＣＫ、ＬＧ 和 ＧＧ 处理下沙荒地真菌功能群的组成

Ｆｉｇ．７　 Ｆｕｎｇａｌ ｇｒｏｕｐ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｉｎ ｔｈｅ ｄｅｇｒａｄｅｄ ｗａｓｔｅｌａｎｄｓ ｕｎｄｅｒ ｔｈｅ ＣＫ， ＬＧ， ａｎｄ ＧＧ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

Ａｇａｒｉｃｏｍｙｃｅｔｅｓ：伞菌纲； Ｄｏｔｈｉｄｅｏｍｙｃｅｔｅｓ：座囊菌纲； Ｃｙｓｔｏｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｅｔｅｓ：囊担菌纲； Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｅｔｅｓ：壶菌纲； Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ：粪壳菌纲；

Ｅｕｒｏｔｉｏｍｙｃｅｔｅｓ：散囊菌纲； Ｌｅｏｔｉｏｍｙｃｅｔｅｓ： 锤舌菌纲； Ｐｅｚｉｚｏｍｙｃｏｔｉｎａ ＿ ｃｌｓ ＿ Ｉｎｃｅｒｔａｅ ＿ ｓｅｄｉｓ： 盘菌亚门未分类纲； Ｔｒｅｍｅｌｌｏｍｙｃｅｔｅｓ： 银耳纲；

Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｅｔｅｓ：球囊菌纲；ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｐ＿＿Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ：球囊菌门未分类纲；Ｐａｒａｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｅｔｅｓ：类球囊霉纲

００１０１ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４３ 卷　
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３　 讨论

３．１　 建植人工草地对土壤真菌群落结构和多样性的影响

本研究分析了不同分类水平下土壤真菌群落组成的变化。 绝大多数样品中丰度最高的真菌门是

Ａｓｃｏｍｙｃｅｔｅｓ，这与黄土高原子午岭林区、东北大兴安岭林区土壤真菌群落的研究结论相似［３３—３４］，即

Ａｓｃｏｍｙｃｅｔｅｓ 是草地土壤样品中的优势真菌门。 Ａｓｃｏｍｙｃｅｔｅｓ 是一类可分解木质素、角质素等难降解有机物的

土壤腐生真菌，易受到植物种类和植物残茬的强烈影响［３５］。 另一类自然界中分布较广的腐生真菌是

Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ，它们在各处理中呈现出与 Ａｓｃｏｍｙｃｅｔｅｓ 相反的变化规律，这与 Ａｓｃｏｍｙｃｅｔｅｓ 优势度有较大关

联［３６—３７］。 Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ 因与土壤养分关系密切被视为养分指示类群，它们在禾本植物草地中丰度最高，
这与禾本植物草地土壤养分更丰富的事实相吻合［３８］。 一般认为微生物分类水平越低，生态功能相对越保守，
因此，不同处理间差异显著的真菌属也值得关注［３９］。 豆类植物草地相较于其他草地增加了 Ｆｕｓａｒｉｕｍ 和

Ｂｅａｕｖｅｒｉａ 的丰度，诸多研究表明它们可能是动物病原体和植物内生菌［４０—４１］。 与此同时，建植人工草地抑制

了病原真菌 Ｐａｒａｐｈｏｍａ 的生长［４２］。
在本研究中，建植豆类植物草地增加了 Ｃｈａｏ 丰富度和 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性等微生物 α 多样性，但建植禾本植

物草地对微生物 α 多样性无显著影响。 ＮＭＤＳ 分析表明，不同处理下的土壤真菌群落结构受植物功能类型影

响较大。 这与 Ｃｌｉｎｅ 等［４３］研究结果相一致，即禾本科植物、固氮豆科植物等植物功能类型是土壤真菌群落 β
多样性的主要驱动因素之一。 ＬＥｆＳｅ 结果显示，ＬＧ 处理的样品中真菌生物标志物的数量最多，其次是 ＣＫ，ＧＧ
处理最少。 由于不同植物功能群与土壤养分水平相关性较强，作者们认为该结果是不同植物功能群宿主自身

和土壤养分水平差异共同结果［４４］。 由此可知，人工草地用草的植物功能类型选择对退化荒地植被恢复与重

建进程有较大影响。
３．２　 微生物群落与环境因子的关系

ＣＡＰ 分析结果显示，土壤理化性质（ｐＨ、土壤容重、ＴＯＣ、Ｎ、Ｐ 等）、植被生物量、物种丰富度和凋落物质量

等是微生物群落组成的重要驱动因素。 根据土壤 ｐＨ、磷、物种丰富度等环境变量，ＬＧ 处理的真菌群落可沿

ＣＡＰ１ 轴分离，ＧＧ 处理的真菌群落可根据土壤碳、氮等环境变量沿 ＣＡＰ２ 轴分离。 此外，Ｍａｎｔｅｌ 检验显示，真
菌群落结构受植物物种丰富度、根系生物量、凋落物质量等植被参数的显著影响，并与 ＴＯＣ、ＴＮ、ＡＮ、ＴＰ 等土

壤养分含量显著相关。 上述结果表明，随着 ＬＧ 和 ＧＧ 处理对土壤养分的快速消耗，复杂凋落物和土壤有机质

的真菌分解类群丰度增加，并显著影响了相关微生物群落及其活动［３３］。
３．３　 真菌群落的功能预测

ＦＵＮＧｕｉｌｄ 是预测土壤真菌功能群的实用工具［４５］。 结果显示，不同植被恢复方法改变了土壤真菌功能群

的丰度。 在本研究中，建植人工草地显著增加了 ＥＭＦ 的相对丰度，但降低了真菌功能群中其他共生真菌的相

对丰度。 以往的研究表明，ＥＭＦ 具备通过释放胞外酶降解和获取有机氮的能力，ＥＭＦ 的增殖表明在有机养分

含量相对较高的生态系统中，植物根系通过诱导外生菌根增加来提高有机养分的可获得性［４６—４７］。 此外，本研

究中还发现建植人工草地刺激了腐生真菌的总体数量增加，表明人工草地的有机养分形态更加丰富。 需要注

意的是，人工草地中病原真菌的相对丰度增加，表明在人工草地上放牧可能会增加对人类健康的不利

风险［８］。
不同的植被恢复方法还改变了土壤真菌功能群的组成。 纲水平上，建植人工草地对腐生真菌和共生真菌

的组成比病原真菌组成影响更显著。 研究表明，不同植物功能群关联的根系性状差异显著影响腐生真菌的组

成，但对病原真菌群落组成影响很小［２９， ３７］。 由于豆类植物和禾本植物优势度的增加，导致植被群落多样性和

凋落物生化性质的变化，后者是决定腐生真菌群落组成的关键因素［２９， ３９］。 在本研究中，禾本植物的凋落物顽

固性强、生物可利用度低，因而 Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ 等具有木质素分解能力的真菌丰度增加，相对富含氮的豆类植

物有 利 于 特 定 的 Ａｇａｒｉｃｏｍｙｃｅｔｅｓ、 Ｌｅｏｔｉｏｍｙｃｅｔｅｓ 纲 的 腐 生 真 菌 和 Ｅｕｒｏｔｉｏｍｙｃｅｔｅｓ、 Ｐａｒａｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｅｔｅｓ、

１０１０１　 ２４ 期 　 　 　 阚海明　 等：华北退化荒地建植豆类和禾本植物人工草地对土壤真菌群落结构和功能的影响 　
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Ｄｏｔｈｉｄｅｏｍｙｃｅｔｅｓ 纲的共生真菌生长。

４　 结论

在本研究中，研究区域土壤表层样品的土壤真菌包括 １７ 门 ６０ 纲 １４５ 目 ３４７ 科 ８９６ 属。 退化荒地植被恢

复与重建过程中土壤真菌群落主要由 Ａｓｃｏｍｙｃｅｔｅｓ、Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ 和 Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｅｔｅｓ 组成，土壤真菌功能群

类型以腐生真菌为主，共生真菌次之，病原真菌最少。 土壤真菌群落结构受地上植被变化的显著影响，且与土

壤养分水平显著相关。 建植人工草地对腐生真菌和共生真菌相较于病原真菌的群落组成影响更明显。 在土

壤养分消耗更大、凋落物输入更丰富的人工草地中，腐生真菌的丰度增加，共生真菌的丰度减少，这种适应性

变化有利于增强真菌群落对有机养分的利用效率，表明土壤真菌在退化荒地植被恢复的土壤养分循环中发挥

着关键的调节作用。 综上，本研究的结果有助于理解建植人工草地与土壤真菌群落结构和功能之间的联系，
并为退化草原生态系统植被恢复策略提供重要参考。
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［ ６ ］ 　 Ｂｅｎｇｔｓｓｏｎ Ｊ， Ｂｕｌｌｏｃｋ Ｊ， Ｅｇｏｈ Ｂ Ｎ， Ｅｖｅｒｓｏｎ Ｃ， Ｅｖｅｒｓｏｎ Ｔ， Ｏ′Ｃｏｎｎｏｒ Ｔ， Ｏ′Ｆａｒｒｅｌｌ Ｐ， Ｓｍｉｔｈ Ｈ Ｇ， Ｌｉｎｄｂｏｒｇ Ｒ． Ｇｒａｓｓｌａｎｄｓ⁃ｍｏｒｅ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｆｏｒ

ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ ｓｅｒｖｉｃｅｓ ｔｈａｎ Ｙｏｕ ｍｉｇｈｔ ｔｈｉｎｋ． Ｅｃｏｓｐｈｅｒｅ， ２０１９， １０（２）： ｅ０２５８２．
［ ７ ］ 　 Ｓｕ Ｙ Ｚ， Ｌｉ Ｙ Ｌ， Ｚｈａｏ Ｈ Ｌ． Ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｓｐａｔｉａｌ ｐａｔｔｅｒｎ ｉｎ ａ ｄｅｇｒａｄｅｄ ｓａｎｄｙ ｇｒａｓｓｌａｎｄ ｕｎｄｅｒ ｐｏｓｔ⁃ｇｒａｚｉｎｇ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ， ｉｎｎｅｒ Ｍｏｎｇｏｌｉａ，

ｎｏｒｔｈｅｒｎ Ｃｈｉｎａ． Ｂｉｏｇｅｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ， ２００６， ７９（３）： ２９７⁃３１４．
［ ８ ］ 　 Ｓｕｎ Ｊ Ｊ， Ｗａｎｇ Ｐ Ｂ， Ｗａｎｇ Ｈ Ｂ， Ｙｕ Ｘ Ｊ． Ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｐｌａｎｔ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ， ｓｏｉｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ， ａｎｄ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ａｌｐｉｎｅ ｍｅａｄｏｗｓ

ｄｅｇｒａｄｅｄ ｔｏ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｄｅｇｒｅｅｓ ｂｙ ｐｉｋａ ｏｎ ｔｈｅ Ｑｉｎｇｈａｉ⁃Ｔｉｂｅｔａｎ Ｐｌａｔｅａｕ． Ｇｌｏｂａｌ Ｅｃｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ， ２０２１， ２７： ｅ０１６２１．
［ ９ ］ 　 Ｃｏｂａｎ Ｏ， Ｄｅ Ｄｅｙｎ Ｇ Ｂ， ｖａｎ ｄｅｒ Ｐｌｏｅｇ Ｍ． Ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ ａｓ ｇａｍｅ⁃ｃｈａｎｇｅｒｓ ｉｎ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｄｅｇｒａｄｅｄ ｌａｎｄｓ． Ｓｃｉｅｎｃｅ， ２０２２， ３７５（ ６５８４）：

ｅａｂｅ０７２５．
［１０］ 　 Ｈａｒｒｉｓ Ｊ． Ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｎｄ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｅｃｏｌｏｇｙ： ｆａｃｉｌｉｔａｔｏｒｓ ｏｒ ｆｏｌｌｏｗｅｒｓ？ Ｓｃｉｅｎｃｅ， ２００９， ３２５（５９４０）： ５７３⁃５７４．
［１１］ 　 Ｌｏｚａｎｏ Ｙｕｄｉ Ｍ， ＡｇｕｉｌａｒＴｒｉｇｕｅｒｏｓ Ｃａｒｌｏｓ Ａ， Ｊｕｌｉｅｎ Ｒ， Ｒｉｌｌｉｇ Ｍａｔｔｈｉａｓ Ｃ． Ｄｒｏｕｇｈｔ ｉｎｄｕｃｅｓ ｓｈｉｆｔｓ ｉｎ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｔｈａｔ ｃａｎ ｂｅ ｌｉｎｋｅｄ ｔｏ ｒｏｏｔ

ｔｒａｉｔｓ ａｃｒｏｓｓ ｔｗｅｎｔｙ⁃ｆｏｕｒ ｐｌａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ． Ｔｈｅ Ｎｅｗ Ｐｈｙｔｏｌｏｇｉｓｔ， ２０２１， ２３２（５）： １９１７⁃１９２９．
［１２］ 　 Ａｇｕｉｌａｒ⁃Ｔｒｉｇｕｅｒｏｓ Ｃ Ａ， Ｐｏｗｅｌｌ Ｊ Ｒ， Ａｎｄｅｒｓｏｎ Ｉ Ｃ， Ａｎｔｏｎｏｖｉｃｓ Ｊ， Ｒｉｌｌｉｇ Ｍ Ｃ． Ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｕｎｄｅｒｓｔａｎｄｉｎｇ ｏｆ ｒｏｏｔ⁃ｉｎｆｅｃｔｉｎｇ ｆｕｎｇｉ ｕｓｉｎｇ ｔｒａｉｔ⁃ｂａｓｅｄ

ａｐｐｒｏａｃｈｅｓ． Ｔｒｅｎｄｓ ｉｎ Ｐｌａｎｔ Ｓｃｉｅｎｃｅ， ２０１４， １９（７）： ４３２⁃４３８．
［１３］ 　 Ｌｕｔｚｏｎｉ Ｆ， Ｎｏｗａｋ Ｍ Ｄ， Ａｌｆａｒｏ Ｍ Ｅ， Ｒｅｅｂ Ｖ， Ｍｉａｄｌｉｋｏｗｓｋａ Ｊ， Ｋｒｕｇ Ｍ， Ａｒｎｏｌｄ Ａ Ｅ， Ｌｅｗｉｓ Ｌ Ａ， Ｓｗｏｆｆｏｒｄ Ｄ Ｌ， Ｈｉｂｂｅｔｔ Ｄ， Ｈｉｌｕ Ｋ， Ｊａｍｅｓ Ｔ Ｙ，

Ｑｕａｎｄｔ Ｄ， Ｍａｇａｌｌóｎ Ｓ． Ｃｏｎｔｅｍｐｏｒａｎｅｏｕｓ ｒａｄｉａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｆｕｎｇｉ ａｎｄ ｐｌａｎｔｓ ｌｉｎｋｅｄ ｔｏ ｓｙｍｂｉｏｓｉｓ． Ｎａｔｕｒｅ Ｃｏｍｍｕｎｉｃａｔｉｏｎｓ， ２０１８， ９： ５４５１．
［１４］ 　 Ｔｒｅｓｅｄｅｒ Ｋ Ｋ， Ｌｅｎｎｏｎ Ｊ Ｔ． Ｆｕｎｇａｌ ｔｒａｉｔｓ ｔｈａｔ ｄｒｉｖｅ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ ｄｙｎａｍｉｃｓ ｏｎ ｌａｎｄ． Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｂｉｏｌｏｇｙ Ｒｅｖｉｅｗｓ， ２０１５， ７９（２）：

２４３⁃２６２．
［１５］ 　 Ｋｉｖｌｉｎ Ｓ Ｎ， Ｈａｗｋｅｓ Ｃ Ｖ， Ｔｒｅｓｅｄｅｒ Ｋ Ｋ． Ｇｌｏｂａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇｉ． Ｓｏｉｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ， ２０１１， ４３

（１１）： ２２９４⁃２３０３．
［１６］ 　 Ｓｕｓａｎａ Ｒ Ｅ， Ｈｅｌｅｎａ Ｔ， Ｍａｒｔａ Ｃ， Ｓéｒｇｉｏ Ｔ， Ｒｕｂｅｎ Ｈ， Ｍａａｒｊａ Ö， Ｍａｒｉ Ｍ． Ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇｉ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｆｒｏｍ ｔｒｏｐｉｃａｌ Ａｆｒｉｃａ ｒｅｖｅａｌ

ｓｔｒｏｎｇ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ． Ｔｈｅ Ｎｅｗ Ｐｈｙｔｏｌｏｇｉｓｔ， ２０１７， ２１３（１）： ３８０⁃３９０．
［１７］ 　 ｖａｎ ｄｅｒ Ｈｅｉｊｄｅｎ Ｍ Ｇ Ａ， Ｂａｒｄｇｅｔｔ Ｒ Ｄ， ｖａｎ Ｓｔｒａａｌｅｎ Ｎ Ｍ． Ｔｈｅ ｕｎｓｅｅｎ ｍａｊｏｒｉｔｙ： ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｅｓ ａｓ ｄｒｉｖｅｒｓ ｏｆ ｐｌａｎｔ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｐｒｏｄｕｃｔｉｖｉｔｙ ｉｎ

ｔｅｒｒｅｓｔｒｉａｌ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍｓ． Ｅｃｏｌｏｇｙ Ｌｅｔｔｅｒｓ， ２００８， １１（３）： ２９６⁃３１０．
［１８］ 　 Ｂｅｖｅｒ Ｊ Ｄ， Ｍａｎｇａｎ Ｓ Ａ， Ａｌｅｘａｎｄｅｒ Ｈ Ｍ． Ｍａｉｎｔｅｎａｎｃｅ ｏｆ ｐｌａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｂｙ ｐａｔｈｏｇｅｎｓ． Ａｎｎｕａｌ Ｒｅｖｉｅｗ ｏｆ Ｅｃｏｌｏｇｙ， Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ， ａｎｄ

Ｓｙｓｔｅｍａｔｉｃｓ， ２０１５， ４６： ３０５⁃３２５．
［１９］ 　 Ｓｅｍｃｈｅｎｋｏ Ｍ， Ｌｅｆｆ Ｊ Ｗ， Ｌｏｚａｎｏ Ｙ Ｍ， Ｓａａｒ Ｓ， Ｄａｖｉｓｏｎ Ｊ， Ｗｉｌｋｉｎｓｏｎ Ａ． Ｆｕｎｇａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｒｅｇｕｌａｔｅｓ ｐｌａｎｔ⁃ｓｏｉｌ ｆｅｅｄｂａｃｋｓ ｉｎ ｔｅｍｐｅｒａｔｅ ｇｒａｓｓｌａｎｄ．

Ｓｃｉｅｎｃｅ Ａｄｖａｎｃｅｓ， ２０１８， ４（１１）： ｅａａｕ４５７８．
［２０］ 　 Ｗａｎｇ Ｔ， Ｙａｎｇ Ｋ Ｘ， Ｍａ Ｑ Ｙ， Ｊｉａｎｇ Ｘ， Ｚｈｏｕ Ｙ Ｑ， Ｋｏｎｇ Ｄ Ｌ， Ｗａｎｇ Ｚ Ｙ， Ｐａｒａｌｅｓ Ｒ Ｅ， Ｌｉ Ｌ， Ｚｈａｏ Ｘ， Ｒｕａｎ Ｚ Ｙ． Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｃｕｔ Ｃｈｒｙｓａｎｔｈｅｍｕｍ ｄｕｒｉｎｇ ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓ ｍｏｎｏｃｒｏｐｐｉｎｇ． Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０２２， １３： ８０１５４６．

２０１０１ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４３ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

［２１］　 Ｓｈａｎｇ Ｚ Ｈ， Ｍａ Ｙ Ｓ， Ｌｏｎｇ Ｒ Ｊ， Ｄｉｎｇ Ｌ Ｍ． Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｆｅｎｃｉｎｇ， ａｒｔｉｆｉｃｉａｌ ｓｅｅｄｉｎｇ ａｎｄ ａｂａｎｄｏｎｍｅｎｔ ｏｎ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｄｙｎａｍｉｃｓ ｏｆ ‘ｂｌａｃｋ
ｓｏｉｌ ｌａｎｄ’ ｉｎ ｔｈｅ ｈｅａｄｗａｔｅｒｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｙａｎｇｔｚｅ ａｎｄ ｔｈｅ Ｙｅｌｌｏｗ Ｒｉｖｅｒｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｑｉｎｇｈａｉ⁃Ｔｉｂｅｔａｎ Ｐｌａｔｅａｕ． Ｌａｎｄ Ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ＆ Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ， ２００８， １９
（５）： ５５４⁃５６３．

［２２］ 　 赵海新， 黄晓群， 朱占林， 贾娟霞． 刈割对无芒雀麦、苜蓿混播草层根体积根重及含糖量的影响． 草原与草坪， ２００７， ２７（４）： ５０⁃５３， ５７．
［２３］ 　 宋云华， 钟建明， 马琼媛， 李林． 紫花苜蓿不同基肥配比效应的研究． 草业科学， ２００８， ２５（３）： ４３⁃４６．
［２４］ 　 Ｓｔｅｉｎａｕｅｒ Ｋ， Ｈｅｉｎｅｎ Ｒ， Ｈａｎｎｕｌａ Ｓ， Ｄｅ Ｌｏｎｇ Ｊ Ｒ， Ｈｕｂｅｒｔｙ Ｍ， Ｊｏｎｇｅｎ Ｒ， Ｗａｎｇ Ｍ Ｇ， Ｂｅｚｅｍｅｒ Ｔ Ｍ． Ａｂｏｖｅ⁃ｂｅｌｏｗｇｒｏｕｎｄ ｌｉｎｋａｇｅｓ ｏｆ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｌｙ

ｄｉｓｓｉｍｉｌａｒ ｐｌａｎｔ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｉｎ ａ ｇｒａｓｓｌａｎｄ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔ． Ｅｃｏｓｐｈｅｒｅ， ２０２０， １１（９）： ｅ０３２４６．
［２５］ 　 Ｎｅｌｓｏｎ Ｄ Ｗ， Ｓｏｍｍｅｒｓ Ｌ Ｅ． Ｔｏｔａｌ ｃａｒｂｏｎ， ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ， ａｎｄ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ． Ａｇｒｏｎｏｍｙ Ｍｏｎｏｇｒａｐｈｓ． Ｍａｄｉｓｏｎ， ＷＩ， ＵＳＡ： Ａｍｅｒｉｃａｎ Ｓｏｃｉｅｔｙ ｏｆ

Ａｇｒｏｎｏｍｙ， Ｓｏｉｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ Ｓｏｃｉｅｔｙ ｏｆ Ａｍｅｒｉｃａ， ２０１５： ５３９⁃５７９．
［２６］ 　 Ｓａｈｒａｗａｔ Ｋ Ｌ， Ｂｕｒｆｏｒｄ Ｊ Ｒ． Ｍｏｄｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ａｌｋａｌｉｎｅ ｐｅｒｍａｎｇａｎａｔｅ ｍｅｔｈｏｄ ｆｏｒ ａｓｓｅｓｓｉｎｇ ｔｈｅ ａｖａｉｌａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ｓｏｉｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｉｎ ｕｐｌａｎｄ ｓｏｉｌｓ． Ｓｏｉｌ

Ｓｃｉｅｎｃｅ， １９８２， １３３（１）： ５３⁃５７．
［２７］ 　 Ｓｔåｈｌｂｅｒｇ Ｓ． Ａ ｆｉｘａｔｉｏｎ ｍｅｔｈｏｄ ｆｏｒ ｅｓｔｉｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ Ｐ ｒｅｑｕｉｒｅｍｅｎｔ ｏｆ ｓｏｉｌｓ． Ａ ｔｒｉａｌ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｉｎ Ｓｗｅｄｉｓｈ ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ ｓｏｉｌｓ． Ａｃｔａ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｅ

Ｓｃａｎｄｉｎａｖｉｃａ， １９８２， ３２（１）： ３⁃１１．
［２８］ 　 Ｃｈｅｎ Ｓ Ｆ， Ｚｈｏｕ Ｙ Ｑ， Ｃｈｅｎ Ｙ Ｒ， Ｇｕ Ｊ． Ｆａｓｔｐ： ａｎ ｕｌｔｒａ⁃ｆａｓｔ ａｌｌ⁃ｉｎ⁃ｏｎｅ ＦＡＳＴＱ ｐｒｅｐｒｏｃｅｓｓｏｒ． Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ， ２０１８， ３４（１７）： ｉ８８４⁃ｉ８９０．
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