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宁夏设施栽培对土壤真菌群落结构和功能的影响
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摘要：为研究集约化设施栽培对土壤真菌群落结构和功能的影响，本研究选取宁夏设施蔬菜集约种植区采集设施栽培土壤和临

近的露天大田土壤，以露天大田土壤为对照。 采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 高通量测序结合 ＦＵＮＧｕｉｌｄ 工具，分析设施土壤与大田土壤真菌群

落结构、多样性、功能类群及其主要影响因素的差异。 结果表明：（１）设施栽培导致了土壤真菌群落 α 多样性的降低，与大田土

壤相比，设施土壤 Ｐｉｅｌｏｕ 均匀度指数、Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数、平均最近分类单元距离和平均成对距离分别显著降低了 ２０．５４％、
２１．９２％、２９．８２％和 １６．３５％；（２）设施栽培显著改变了土壤真菌群落组成与结构，且该变化具有地区化差异，设施土壤中赤霉菌

属（Ｇｉｂｂｅｒｅｌｌａ）、鬼伞属 （Ｃｏｐｒｉｎｅｌｌｕｓ） 等真菌属相对丰度显著降低，闭小囊菌属 （Ｋｅｒｎｉａ）、腐质霉属 （Ｈｕｍｉｃｏｌａ）、小囊菌属

（Ｍｉｃｒｏａｓｃｕｓ）、镰刀菌属（Ｆｕｓａｒｉｕｍ）和新赤壳属（Ｎｅｏｃｏｓｍｏｓｐｏｒａ）等真菌属相对丰度显著增加；（３）设施栽培降低了土壤真菌网络

的复杂性和稳定性。 与大田土壤相比，设施土壤真菌共现网络节点数、边数、直径、平均度、平均路径长度、聚类系数和模块化程

度分别降低了 ３０．２０％、７９．６８％、４５．５７％、７０．８９％、３７．２６％、４７．４３％和 １０．００％，鲁棒性降低 ４３．７５％，最大易损度增加 ７２．５１％；（４）
设施栽培显著改变了土壤真菌功能类群的组成与结构，病理营养型、共生营养型、病理⁃腐生营养型真菌和丛枝菌根真菌相关功

能类群在设施土壤中相对丰度显著降低，病理⁃腐生⁃共生营养型真菌和植物病原真菌相关功能类群在设施土壤中显著富集；
（５）设施栽培改变了影响土壤真菌群落多样性的关键环境因子，年均温是设施土壤真菌群落多样性最重要的影响因素，硝态氮

是大田土壤真群落多样性最重要的影响因素。 本研究结果有助于深入了解高强度人为干扰下的设施栽培对土壤真菌群落结构

和功能的影响，为设施土壤可持续利用提供理论参考。
关键词：设施栽培；真菌群落结构；多样性；功能预测
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ｓｙｍｂｉｏｔｒｏｐｈ， ａｎｄ ｐａｔｈｏｔｒｏｐｈ⁃ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ ｆｕｎｇｉ， ａｓ ｗｅｌｌ ａｓ ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇｉ， ｅｘｐｅｒｉｅｎｃｅｄ ａ ｍａｒｋｅｄ ｄｅｃｒｅａｓｅ ｉｎ
ｆａｃｉｌｉｔｙ ｓｏｉｌ． Ｉｎ ｃｏｎｔｒａｓｔ， ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｒｏｕｐｓ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｐａｔｈｏｔｒｏｐｈ⁃ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ⁃ｓｙｍｂｉｏｔｒｏｐｈ ｆｕｎｇｉ
ａｎｄ ｐｌａｎｔ⁃ｐａｔｈｏｇｅｎ ｆｕｎｇｉ ｕｎｄｅｒｗｅｎｔ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ｉｎ ｆａｃｉｌｉｔｙ ｓｏｉｌ． （５） Ｔｈｅ ｐｒａｃｔｉｃｅ ｏｆ ｆａｃｉｌｉｔｙ ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ ｈａｓ ａｌｔｅｒｅｄ
ｔｈｅ ｃｒｉｔｉｃａｌ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｔｈａｔ ａｆｆｅｃｔｅｄ ｔｈｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ． Ｉｎ ｆａｃｉｌｉｔｙ ｓｏｉｌ， ｔｈｅ ａｎｎｕａｌ ａｖｅｒａｇｅ
ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｅｘｅｒｔｅｄ ｔｈｅ ｍｏｓｔ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ ｏｎ ｔｈｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ， ｗｈｅｒｅａｓ ｎｉｔｒａｔｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ
ｐｌａｙｅｄ ｔｈｅ ｍｏｓｔ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｒｏｌｅ ｉｎ ｏｐｅｎ ｆｉｅｌｄ ｓｏｉｌ． Ｔｈｅ ｆｉｎｄｉｎｇｓ ｅｎｈａｎｃｅ ｏｕｒ ｕｎｄｅｒｓｔａｎｄｉｎｇ ｏｆ ｈｏｗ ｉｎｔｅｎｓｉｖｅ ｈｕｍａｎ
ｉｎｔｅｒｆｅｒｅｎｃｅ ａｆｆｅｃｔｓ ｔｈｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｆａｃｉｌｉｔｙ ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ， ａｎｄ ｏｆｆｅｒ ｔｈｅ ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ
ｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｓｕｓｔａｉｎａｂｌｅ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｆａｃｉｌｉｔｙ ｓｏｉｌ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｆａｃｉｌｉｔｙ ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ； ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ； ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ； ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ

设施栽培是一种人为创造适宜的作物生长环境，以减小气候条件限制，从而实现稳定高产的现代农业生

产方式。 我国自 ２０ 世纪 ５０ 年代开始探索设施栽培技术，９０ 年代后快速发展，到 ２０２０ 年为止我国设施栽培总

面积已突破 ４００ 万 ｈｍ２ ［１］。 我国宁夏地区全年日照充足，昼夜温差大，夏季气候凉爽，具有发展设施蔬菜的天

然优势。 截至 ２０１９ 年底，宁夏全区蔬菜生产总面积 １９．７９ 万 ｈｍ２，设施蔬菜生产总面积达 １．９ 万 ｈｍ２，建成规

模化基地 ７７９ 个，是农业农村部规划确定的黄土高原夏秋蔬菜和设施农业优势生产区［２］。 然而，高强度集约

化的生产模式和不合理的养分管理导致设施栽培土壤普遍快速退化，土壤次生盐渍化、酸化、养分失衡、土传

病害高发等一系列问题接踵而至，成为了限制设施农业可持续生产的重大问题［３］。
土壤真菌是全球生物多样性的重要组成部分，在农业生态系统中发挥着至关重要的作用，例如驱动土壤

养分循环、介导植物矿质养分吸收、加强土壤团聚体稳定、缓解其他生物的养分限制和促进植物生长等［４—７］。
研究表明，土壤真菌在稳定生态系统多界互作网络方面扮演着“桥梁”的作用［８］，土壤真菌多样性对植物生态

系统稳定性起到重要的贡献［９］。 土壤真菌群落结构和功能作为土壤生态健康的重要指标，往往受到土壤环

境的深刻影响，以往研究发现土地利用方式和强度的变化会引起土壤真菌群落的多样性、组成结构和功能多

样性的变化［１０］。 Ｒｏｍｄｈａｎｅ 等［１１］通过不同土地利用强度的长期田间试验发现，土壤真菌群落的组成和结构

４８３８ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４４ 卷　
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因土地利用方式不同而存在显著差异，耕地和多年生草地间的土壤真菌显著聚类成不同的组，一些特定分类

群区分了两种土地利用类型。 裴广廷等［１２］利用高通量测序技术发现，人为干扰显著改变了喀斯特草地土壤

真菌群落结构，且人为干扰强度与土壤真菌 α 多样性呈负相关关系。 孙文庆等［１３］ 利用 ＰＣＲ⁃ＤＧＧＥ 技术发

现，番茄连作土壤中一些真菌类群随种植时间逐渐富集，导致土壤微生物群落结构失衡，有益微生物数量下

降，病原菌大量滋生，极大削弱了番茄抗病相关功能。
尽管真菌在土壤生态系统中发挥着重要的作用，当前对于设施栽培这一现代农业生产方式对土壤真菌群

落结构及其功能的影响仍不明确。 近年来有关设施栽培对土壤性质的影响相关研究多聚焦于土壤理化性质

和细菌群落的变化中，对设施栽培土壤中真菌群落结构特别是真菌群落功能的变化关注相对较低，如 Ｄａｎｇ
等［１４］应用 １６ＳｒＲＮＡ 测序技术和土壤养分测定对连作设施番茄土壤研究发现，长期的设施番茄连作显著改变

了根际细菌群落结构，细菌群落随土壤理化性质的变化发生协同变化，其中氮和磷是驱动细菌群落变异的主

要因素；Ｌｉ 等［１５］应用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 高通量测序技术对多年黄瓜连作设施土壤研究发现，土壤细菌优势属相对丰度

大多呈现先增加后下降的趋势，细菌群落多样性随种植年限逐渐降低同时伴随细菌群落功能多样性减少；孔
晨晨等［１６］研究发现设施土壤有机碳含量随连作种植年限先增后减，同时连作降低了设施土壤细菌的多样性，
增加了细菌群落种群间差异。 厘清设施栽培对土壤真菌群落结构和相关功能的影响以及引起土壤真菌群落

转变的驱动因素，对于明确快速发展的设施栽培模式如何影响土壤生态系统功能、揭示设施土壤退化机制等

具有重大意义。 本研究以宁夏回族自治区设施土壤为研究对象，采样地临近的露天大田土壤作为对照，采用

高通量测序技术结合 ＦＵＮＧｕｉｌｄ 工具，探讨高强度人为干扰下的集约化设施栽培对土壤真菌群落结构和功能

的影响，揭示设施土壤退化在真菌群落层面的原因，以期为设施土壤可持续利用提供理论支撑，促进设施农业

可持续发展。

１　 材料与方法

１．１　 研究区概况

研究区位于宁夏回族自治区吴忠市、银川市、中卫市（３７°５３′—３８°４５′Ｎ，１０５°２１′—１０７°３２′Ｅ），地处我国西

北内陆干旱半干旱地区，属典型的大陆性气候，干旱少雨，蒸发强烈，年均蒸发量 １１００—１６００ｍｍ，降水量

１８０—２００ｍｍ。 区内日照充足，温差较大，无霜期长达 １６４ｄ，年均温 ８—９℃。 主要土壤类型有灰钙土、新积土、
灌淤土和风沙土。
１．２　 实验设计与土壤样品采集

以研究区 ６ 个设施蔬菜集约种植区为调查对象，分别分布在吴忠市红寺堡区（ＨＳＰ）、利通区（ＬＴ）、盐池

县（ＹＣ）、中卫市沙坡头区（ＳＰＴ）、青铜峡市（ＱＴＸ）和银川市兴庆区（ＸＱ）。 每个采样点以种植年限 ３ 年以上

主栽作物为番茄或黄瓜（一年两熟至三熟）的设施蔬菜大棚（Ｇｒｅｅｎｈｏｕｓｅ， ＧＨ）为研究对象，以临近种植小麦

或玉米（一年一熟或两熟）的传统露天大田（Ｏｐｅｎ ｆｉｅｌｄ， ＯＦ）为对照，使用直径 ２．５ｃｍ 的不锈钢土钻采集作物

根周（０—５ｃｍ）土壤，采样深度 ０—２０ｃｍ，每个田块中按照 Ｓ 形布点法采集 ６ 个土芯混合为 １ 个土壤样品。 土

壤样品装在无菌自封塑料袋中密封，使用冰袋冷藏并尽快带回实验室。 在 ６ 个研究区内，大致按照设施土壤

比大田土壤 ３∶１ 的原则采集土壤样品，共采集了 ５２ 个设施大棚样品，１５ 个露天大田样品，具体采样分布见表

１。 采集好的土壤样品去除动植物残体和石块等杂质后，研磨过 ２ｍｍ 筛。 过筛后的样品充分混匀，一部分保

存于 ４℃用于土壤理化性质测定，一部分保存于－８０℃用于土壤 ＤＮＡ 提取。
１．３　 测定项目及方法

１．３．１　 土壤理化性质的测定及气候数据获取

土壤 ｐＨ 值按照土水比 １：２．５（ｍ ／ ｖ）浸提后采用 Ｓ２２０Ｋ ｐＨ 仪（Ｍｅｔｔｅｒ，Ｓｗｉｔｚｅｒｌａｎｄ）测定。 土壤电导率

（Ｅｌｅｃｔｒｉｃａｌ ｃｏｎｄｕｃｔｉｖｉｔｙ，ＥＣ）按照土水比 １：５（ｍ ／ ｖ）浸提后采用 ＤＤＳ⁃３２０ 电导率仪（Ｄａｐｕ，Ｃｈｉｎａ）测定。 土壤有

机质（Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ，ＳＯＭ）、速效磷（Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ，ＡＰ）、速效钾（Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ，ＡＫ）分别参照

５８３８　 １８ 期 　 　 　 谢祎　 等：宁夏设施栽培对土壤真菌群落结构和功能的影响 　
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《土壤农业化学分析方法》 ［１７］中的 Ｈ２ＳＯ４－Ｋ２Ｃｒ２Ｏ７湿烧法、０．５ｍｏｌ ／ Ｌ ＮａＨＣＯ３ 浸提－钼锑抗比色法、１ｍｏｌ ／ Ｌ 乙

酸铵浸提－火焰光度法进行测定。 土壤铵态氮（Ａｍｍｏｎｉｕｍ ｎｉｔｒｏｇｅｎ，ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ）和硝态氮（Ｎｉｔｒａｔｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ，ＮＯ－

３ ⁃
Ｎ）使用 １ｍｏｌ ／ Ｌ ＫＣｌ 溶液按照土比溶液 １∶ ５（ｍ ∶ ｖ）进行浸提后使用流动分析仪（ Ｓｋａｌａｒ Ｓａｎ＋＋，Ｂｒｅｄａ，Ｔｈｅ
Ｎｅｔｈｅｒｌａｎｄｓ）测定其含量。 采样点气候数据来源于 ＷｏｒｌｄＣｌｉｍ 平台（ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｗｗｗ．ＷｏｒｌｄＣｌｉｍ）。

表 １　 样本分布及其土壤类型

Ｔａｂｌｅ １　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｓａｍｐｌｅｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｓｏｉｌ ｔｙｐｅｓ

编号
Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｐｏｉｎｔ
ｎｕｍｂｅｒ

采样点
Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｐｏｉｎｔ

经度
Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ

纬度
Ｌａｔｉｔｕｄｅ

土壤类型
Ｓｏｉｌ ｔｙｐｅ

样本数量 Ｓａｍｐｌｅ ｓｉｚｅ

设施
Ｇｒｅｅｎｈｏｕｓｅ

大田
Ｏｐｅｎ ｆｉｅｌｄ

ＨＳＰ 吴忠市红寺堡区 １０６°１４′Ｅ ３７°３２′Ｎ 浅灰钙土 １３ ２

ＬＴ 吴忠市利通区 １０６°０７′Ｅ ３７°５３′Ｎ 浅灰钙土 ６ ３

ＹＣ 吴忠市盐池县 １０７°１９′Ｅ ３７°４８′Ｎ 新积土 ９ ２

ＳＰＴ 中卫市沙坡头区 １０５°１２′Ｅ ３７°３２′Ｎ 灌淤土 １５ ５

ＱＴＸ 青铜峡市 １０６°０５′Ｅ ３８°０８′Ｎ 灌淤土 ３ １

ＸＱ 银川市兴庆区 １０６°２４′Ｅ ３８°２７′Ｎ 灌淤土 ６ ２

　 　 大田：露天大田土壤；设施：设施大棚土壤

１．３．２　 土壤 ＤＮＡ 提取及土壤真菌数量测定

称取 ０．５ｇ 土壤样品（ －８０℃ 保存），采用 ＦａｓｔＤＮＡ􀳏 ＳＰＩＮ Ｋｉｔ（ＭＰ Ｂｉｏｍｅｄｉｃａｌｓ，ＵＳＡ）试剂盒提取土壤

ＤＮＡ。 提取的 ＤＮＡ 样品通过 ＤＳ⁃１１ Ｓｐｅｃｔｒｏｐｈｏｔｏｍｅｔｅｒ（Ｄｅｎｏｖｉｘ ＩＮＣ，ＤＥ，ＵＳＡ）测定浓度和纯度，检测完成后置

于－２０℃冰箱保存待用。 采用 ＱｕａｎＳｔｕｄｉｏ３ 实时荧光定量 ＰＣＲ 仪（Ａｐｐｌｉｅｄ Ｂｉｏｓｙｓｔｅｍｓ， ＵＳＡ）测定土壤中真菌

数量，扩增反应体系为：２μＬ 土壤 ＤＮＡ、１０μＬ ＳＹＢＲ Ｇｒｅｅｎ ｐｒｅｍｉｘ Ｔａｑ （２×，Ｔａｋａｒａ，中国大连）、６μＬ 无菌水、正
向和 反 向 引 物 各 １μＬ。 扩 增 所 用 双 向 引 物 为： ＩＴＳ１Ｆ （ ＣＴＴＧＧＴＣＡＴＴＴＡＧＡＧＧＡＡＧＴＡＡ ） 和 ＩＴＳ２Ｒ
（ＧＣＴＧＣＧＴＴＣＴＴＣＡＴＣＧＡＴＧＣ） ［１８］；扩增条件及标准曲线构建参考 Ｌｉｕ 等［１９］方法。
１．３．３　 真菌扩增子测序

采用通用引物 ＩＴＳ１Ｆ ／ ＩＴＳ２Ｒ 对真菌 ＩＴＳ１ 区域进行 ＰＣＲ 扩增，扩增条件参考 Ｈｕａｎｇ［２０］等方法。 扩增结束

后使用 ＡＭＰｕｒｅ ＸＰ Ｂｅａｄｓ （Ｂｅｃｋｍａｎ Ｃｏｕｌｔｅｒ，Ｂｒｅａ，ＵＳＡ）回收试剂盒进行纯化，并将等摩尔浓度的扩增子送至

上海美吉生物医药科技有限公司的 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｍｉｓｅｑ 平台进行高通量测序。 使用 ＱＩＩＭＥ［２１］ 软件对高通量测序

数据进行处理与分析，包括序列拼接、质控聚类和注释等。 聚类采用 ｐｉｃｋ＿ｏｐｅｎ＿ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ＿ｏｔｕｓ．ｐｙ 命令在 ９７％
相似度水平上划分操作单元（Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔ， ＯＴＵ），注释使用 ＵＮＩＴＥ 数据库对真菌 ＯＴＵ 进行物种

注释。 所有样本抽平至 ５０３２９ 条序列，共获得 ４８５２ 个真菌 ＯＴＵ。 真菌群落 α 多样性通过 ａｌｐｈａ＿ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ．ｐｙ
命令进行计算。
１．４　 数据处理

使用 ＳＰＳＳ ２５．０（ＳＰＳＳ Ｉｎｃ，Ｃｈｉｃａｇｏ，ＵＳＡ）和 Ｒ（ｖｅｒｓｉｏｎ ４．２．３）对数据进行统计分析和可视化。 采用独立样

本 Ｔ 检验配合单因素方差分析（Ｏｎｅ⁃ｗａｙ ＡＮＯＶＡ）和 ＬＳＤ 进行显著性差异分析和多重比较，显著性水平设定

为 Ｐ＜０．０５。 基于 ＯＴＵ 分布的 Ｂａｒｙ⁃Ｃｕｒｔｉｓ 距离矩阵使用“ｐｈｙｌｏｓｅｑ”包进行主坐标分析（Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅｓ
ａｎａｌｙｓｅｓ， ＰＣｏＡ）。 使用 “ ｖｅｇａｎ” 包对真菌群落与不同影响因子进行方差分解分析 （ Ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｐａｒｔｉｔｉｏｎｉｎｇ
ａｎａｌｙｓｉｓ， ＶＰＡ），并对真菌群落结构的差异进行置换多元方差分析 （ Ｐｅｒｍｕｔａｔｉｏｎａｌ ｍｕｌｔｉｖａｒｉａｔｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ
ｖａｒｉａｎｃｅ， ＰＥＲＭＡＮＯＶＡ）。 真菌组间 ＯＴＵ 的 Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关性使用“ｐｓｙｃｈ”包计算，并采用 ＦＤＲ（ＢＨ 法）对

Ｐ 值进行矫正，仅保留了相对丰度大于 ０．０１％的 ＯＴＵ 进行计算。 真菌共现网络使用相关系数 ｒ＞０．５ 且 Ｐ＜０．０５
的相关矩阵进行分析，所得结果使用 Ｇｅｐｈｉ（０．９．２）软件进行可视化。 设施大棚土壤和露天大田土壤网络结构

稳定性通过鲁棒性（Ｒｏｂｕｓｔｎｅｓｓ）和最大易损性（Ｍａｘ ｖｕｌｎｅｒａｂｉｌｉｔｙ）表征［２２］。 使用 ＦｕｎＧｕｉｌｄ 工具对真菌营养类

型及其功能类群进行分类注释［２３］，通过与数据库比对，可获得“极可能”、“很可能”、“可能”３ 个置信等级分
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类注释，为避免过度解读真菌功能类群，后续分析仅保留置信度为“极可能”和“很可能”的 ２ 个等级。 采用 Ｒ
包“ｐｈｅａｔｍａｐ”展示组间真菌功能类群组成差异。 采用随机森林和线性回归分析各理化因子对真菌群落的贡

献度。

２　 结果与分析

２．１　 设施栽培对土壤真菌丰度、Ａｌｐｈａ 多样性和 Ｂｅｔａ 多样性的影响

由图 １ 可以看出，设施土壤与露天大田土壤相比，真菌数量和丰富度指数差异不显著（Ｐ＞０．０５），Ｐｉｅｌｏｕ 均

匀度指数、Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数、平均最近分类单元距离和平均成对距离则分别显著降低了 ２０．５４％、２１．９２％、
２９．８２％和 １６．３５％（Ｐ＜０．０１）。 此外，进一步分析发现不同地理位置和土壤类型中设施栽培引起的真菌群落 α
多样性下降趋势较为一致。

图 １　 设施与露天大田土壤真菌数量和 ａｌｐｈａ 多样性

Ｆｉｇ．１　 Ｆｕｎｇａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ａｎｄ ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｔｈｅ ｇｒｅｅｎｈｏｕｓｅ ａｎｄ ｏｐｅｎ ｆｉｅｌｄ ｓｏｉｌｓ

采用 Ｔ⁃ｔｅｓｔ 检验设施土壤与露天大田土壤间各指标的差异显著性，ｎｓ 表示无显著性差异，“∗∗”和“∗∗∗”分别表示 Ｐ＜０．０１ 和 ０．００１

主坐标分析（Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ Ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅｓ Ａｎａｌｙｓｉｓ，ＰＣｏＡ）结合置换多元方差分析（ＰＥＲＭＡＮＯＶＡ）发现，设施栽

培模式和地理位置均对土壤真菌群落具有极显著（Ｐ＜０．００１）影响，同时两者之间还有极显著（Ｐ＜０．００１）的交

互作用，表明不同地区设施栽培引起的土壤真菌群落结构变化具有差异（图 ２）。 由图 ２ 方差分解分析

（Ｖａｒｉａｎｃｅ Ｐａｒｔｉｔｉｏｎｉｎｇ Ａｎａｌｙｓｉｓ，ＶＰＡ）结果可知，不同利用模式、地理位置和土壤理化性质对土壤真菌群落结

构总的解释度分别为 ６．８０％、１３．３７％和 １１．７０％，利用模式与理化性质共有解释度为 ４．１０％，地理位置差异对

土壤真菌群落结构具有最高的解释度。
２．２　 设施栽培对土壤真菌群落组成的影响

所有土壤样本共获得了 ４８５２ 个真菌 ＯＴＵ，属于 １５ 个门，２７８ 个科，５２１ 个属。 根据图 ３ 和图 ４ 可知，设施

栽培显著改变了土壤真菌群落从门至 ＯＴＵ 水平的组成。 在门水平上， 所有土壤样本中子囊菌门

（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）、被孢霉门（Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ）、担子菌门（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）是最主要的真菌门，占真菌总数的

８８．８９％，且子囊菌门平均相对丰度最高，占真菌总数 ７４．４３％。 设施栽培显著改变了土壤真菌门的组成，其中

球囊菌门（Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ）和其他低丰度门（Ｏｔｈｅｒｓ）相对丰度在设施土壤中显著降低（Ｐ＜０．０５）；且不同地理
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图 ２　 土壤真菌群落结构主坐标分析（ＰＣｏＡ）和方差分解分析（ＶＰＡ）

Ｆｉｇ．２　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅｓ ａｎａｌｙｓｉｓ（ＰＣｏＡ） ａｎｄ ｖａｒｉａｎｃｅ ｐａｒｔｉｔｉｏｎｉｎｇ ａｎａｌｙｓｉｓ（ＶＰＡ） ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ

ＨＳＰ：吴忠市红寺堡区；ＬＴ：吴忠市利通区；ＹＣ：吴忠市盐池县；ＳＰＴ：中卫市沙坡头区；ＱＴＸ：青铜峡市；ＸＱ：银川市兴庆区

位置设施栽培对土壤真菌门组成的影响表现出差异，如壶菌门（Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）相对丰度在吴忠市红寺堡区

设施土壤中较大田土壤显著增加，而在盐池县设施土壤中较大田土壤显著降低（图 ３）。
在属水平上，所有土壤样本中闭小囊菌属（Ｋｅｒｎｉａ）、腐质霉属（Ｈｕｍｉｃｏｌａ）、小囊菌属（Ｍｉｃｒｏａｓｃｕｓ）、镰刀菌

属（Ｆｕｓａｒｉｕｍ）、新赤壳属（Ｎｅｏｃｏｓｍｏｓｐｏｒａ）等优势属相对丰度在设施土壤中显著高于大田土壤（Ｐ＜０．０５），赤霉

菌属（Ｇｉｂｂｅｒｅｌｌａ）、鬼伞属（Ｃｏｐｒｉｎｅｌｌｕｓ）等相对丰度在设施土壤中显著低于大田土壤（Ｐ＜０．０５）。 设施栽培对土

壤真菌优势属组成的影响也表现出地区化差异，如镰刀菌属在吴忠市红寺堡区设施土壤中较大田土壤相对丰

度显著增加，而在中卫市沙坡头区设施土壤中则表现相反（图 ３）。
在 ＯＴＵ 水平上，所有土壤样本中设施和大田土壤独特真菌 ＯＴＵ 占比分别为 ６２．１７％和 ４４．２９％，其中有

２２０ 个 ＯＴＵ 相对丰度在设施土壤和大田土壤间表现出显著性差异（Ｐ＜０．０５），且差异 ＯＴＵ 多在设施土壤中富

集（６３．６４％）（图 ４）。
２．３　 设施栽培对土壤真菌互作网络及其稳定性的影响

为解析设施栽培对土壤真菌群落间互作关系的影响，分别构建了设施土壤和露天大田土壤真菌共现网

络，并通过计算鲁棒性和最大易损性评估网络稳定性。 根据表 ２ 和图 ５ 结果可知，设施栽培降低了土壤真菌

网络的复杂性，与大田土壤真菌网络相比，设施土壤真菌网络的节点数、边数、直径、平均度、平均路径长度、聚
类系数和模块化程度分别降低了 ３０．２０％、７９．６８％、４５．５７％、７０．８９％、３７．２６％、４７．４３％和 １０．００％；在随机移除

５０％节点时设施土壤真菌网络鲁棒性较大田土壤极显著降低了 ４３．７５％（Ｐ＜０．００１），设施土壤真菌网络的最大

易损性较大田土壤真菌网络高 ７２．５１％。 以上结果表明设施栽培降低了土壤真菌群落网络的复杂性，削弱了

网络稳定性。

表 ２　 设施与露天大田土壤真菌共现网络的拓扑性质

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｏｐｏｌｏｇｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏ⁃ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ ｎｅｔｗｏｒｋ ｉｎ ｓｏｉｌｓ ｆｒｏｍ ｇｒｅｅｎｈｏｕｓｅ ａｎｄ ｏｐｅｎ ｆｉｅｌｄ ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ ｓｙｓｔｅｍｓ

土壤类型
Ｓｏｉｌ ｔｙｐｅ

节点数
Ｎｏｄｅｓ

边数
Ｅｄｇｅｓ

直径
Ｄｉａｍｅｔｅｒ

平均度
Ａｖｅｒａｇｅ ｄｅｇｒｅｅ

平均路径长度
Ａｖｅｒａｇｅ

ｐａｔｈ ｌｅｎｇｔｈ

聚类系数
Ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ
ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ

模块化程度
Ｍｏｄｕｌａｒｉｔｙ

大田土壤 Ｏｐｅｎ ｆｉｅｌｄ ｓｏｉｌ １０６３ １６９６３ １１．１８４ ３１．９１５ ３．７７２ ０．８１３ ０．６８０
设施土壤 Ｇｒｅｅｎｈｏｕｓｅ ｓｏｉｌ ７４２ ３４４７ ６．０８８ ９．２９１ ２．３６７ ０．４２８ ０．６１２
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图 ３　 设施与露天大田土壤真菌优势门和优势属相对丰度

Ｆｉｇ．３　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｆｕｎｇａｌ ｐｈｙｌｕｍ ａｎｄ ｇｅｎｕｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｇｒｅｅｎｈｏｕｓｅ ａｎｄ ｏｐｅｎ ｆｉｅｌｄｓ
所有：所有土壤样本；ＯＦ：露天大田土壤；ＧＨ：设施大棚土壤；其他：其他门或属；Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ：子囊菌门；Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ：被孢霉门；
Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ：担子 菌 门； Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ： 壶 菌 门； Ｒｏｚｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ： 罗 兹 菌 门； Ｏｌｐｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ： 油 壶 菌 门； Ｂｌａｓｔｏｃｌａｄｉｏｍｙｃｏｔａ： 芽 枝 霉 门；
Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ：球囊菌门；Ｃｈａｅｔｏｍｉｕｍ：毛壳菌属；Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ：被孢霉属；ＵＣ＿ｆ＿＿Ｍｉｃｒｏａｓｃａｃｅａｅ：未鉴定小囊菌科；ＵＣ＿ｋ＿＿Ｆｕｎｇｉ：未鉴定真菌；
Ｇｉｂｂｅｒｅｌｌａ：赤霉菌属；ＵＣ ＿ ｏ ＿ ＿ Ｓｏｒｄａｒｉａｌｅｓ：未鉴定粪壳菌目；Ｆｕｓａｒｉｕｍ：镰刀菌属；Ｎｅｏｃｏｓｍｏｓｐｏｒａ：新赤壳属；Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ：曲霉属； ＵＣ ＿ ｆ ＿ ＿
Ｐｙｒｏｎｅｍａｔａｃｅａｅ：未鉴定火丝菌科；ＵＣ＿ｐ＿＿Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ：未鉴定亚壶门；Ｃｏｐｒｉｎｅｌｌｕｓ：鬼伞属；ＵＣ＿ｃ＿＿Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ：未鉴定粪壳菌纲；
Ｇｉｂｅｌｌｕｌｏｐｓｉｓ：Ｇｉｂｅｌｌｕｌｏｐｓｉｓ 属；Ｐｓｅｕｄｏｍｂｒｏｐｈｉｌａ：假雨盘菌属；Ａｃｒｅｍｏｎｉｕｍ：枝顶孢霉属；Ｍｉｃｒｏａｓｃｕｓ：小囊菌属；Ｋｅｒｎｉａ：闭小囊菌属；Ｈｕｍｉｃｏｌａ：腐质

霉属；门水平保留了相对丰度大于 ２．００％的优势门，相对丰度小于 ２．００％的门归为其他；属水平保留了相对丰度前 ２０ 的优势属，其余的属归

为其他

２．４　 设施栽培对土壤真菌功能类群的影响

根据图 ６ 可知，设施栽培显著改变了土壤真菌功能类群的组成与结构。 利用 ＦＵＮＧｕｉｌｄ 工具共检测到 ９７
种真菌功能类群和 ７ 种营养模式，通过主坐标分析和置换多元方差分析发现，种植模式和地理位置极显著

（Ｐ＜０．００１）影响土壤真菌功能类群结构（图 ６）。
对比设施土壤和露天大田土壤不同营养模式真菌相对丰度，发现设施土壤中病理营养型、共生营养型和

病理－腐生营养型真菌较大田土壤相对丰度分别显著降低了 ５５．０２％、６０．８２％和 ７２．２８％（Ｐ＜０．０５），病理⁃腐生⁃
共生营养型真菌则显著增加了 １６９．５４％（Ｐ＜０．０５）（图 ６）。

对所有设施土壤和露天大田土壤真菌功能类群相对丰度进行显著性检验发现，２１ 种功能类群存在显著

差异（Ｐ＜０．０５），植物病原菌⁃木质腐生真菌、植物腐生菌⁃木质腐生真菌、土壤腐生真菌等 ８ 种类群在设施土壤
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图 ４　 设施与露天大田土壤真菌 ＯＴＵ 差异

Ｆｉｇ．４　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ＯＴＵ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｇｒｅｅｎｈｏｕｓｅ ａｎｄ ｏｐｅｎ ｆｉｅｌｄ ｓｏｉｌｓ

Ｍｉｃｒｏａｓｃａｃｅａｅ：小囊菌科；Ｅｍｅｒｉｃｅｌｌｏｐｓｉｓ：翅孢壳属；Ａｃｒｅｍｏｎｉｕｍ：枝顶孢属；Ｓｏｄｉｏｍｙｃｅｓ：钠霉菌属；Ｃｈａｅｔｏｍｉａｃｅａｅ：毛壳科；Ｍｅｔａｒｈｉｚｉｕｍ：绿僵菌

属；Ａｌｂｉｆｉｍｂｒｉａ：漆斑菌属；Ｓｔａｃｈｙｂｏｔｒｙｓ：葡萄穗霉属；Ｓｃｈｉｚｏｔｈｅｃｉｕｍ：裂壳菌属；Ｌａｓｉｏｓｐｈａｅｒｉａｃｅａｅ：毛球菌科；Ｐｏｄｏｓｐｏｒａ：柄孢壳属；Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ：链格

孢属；Ｔａｌａｒｏｍｙｃｅｓ：篮状菌属；Ｔｉｔａｅａ：Ｔｉｔａｅａ 属；Ｐｙｒｅｎｏｃｈａｅｔｏｐｓｉｓ：拟棘壳孢属；Ｓｅｔｏｐｈｏｍａ：棘壳孢菌属；Ｐｙｒｅｎｏｃｈａｅｔａ：须壳孢属；Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ：

未鉴定粪壳菌纲；Ａｃａｕｌｉｕｍ：无茎真菌属；ＧＳ１３：未鉴定 ＧＳ１３ 纲；Ａｓｃｏｂｏｌｕｓ：粪盘菌属；Ｐｅｚｉｚａｌｅｓ：未鉴定盘菌目；Ｓｔｅｐｈａｎｏｓｐｏｒａｃｅａｅ：冠孢伞科；

ＯＴＵ 差异系统发育进化树为设施与露天大田土壤间具有显著差异（Ｐ＜０．０５）的真菌 ＯＴＵ，叶片不同颜色表示显著富集的分组，叶片大小与

平均相对丰度成正比，展示标签为相对丰度前 ５０ 的 ＯＴＵ 所在科或属

中显著富集；动物病原菌⁃真菌寄生菌⁃未定义腐生真菌、真菌寄生菌⁃土壤腐生菌⁃未定义腐生菌⁃木质腐生真

菌、丛枝菌根真菌等 １３ 种功能类群显著在大田土壤中富集；不同地理位置设施栽培对土壤真菌功能类群组成

的影响具有差异，如内生菌⁃真菌寄生菌⁃植物病原菌在吴忠市利通区和青铜峡市大田土壤中较设施土壤显著

富集，而在银川市兴庆区则表现相反（图 ６）。
２．５　 环境因子对土壤真菌群落多样性的影响

通过随机森林分析环境因子对所有土壤、设施土壤和大田土壤真菌群落 α 和 β 多样性的平均预测重要

性。 所有土壤样本中，ＡＰ、ＮＯ－
３ ⁃Ｎ、ＥＣ、ＭＡＴ、ｐＨ、ＭＡＰ 和 ＡＫ 对真菌 ＮＭＤＳ１ 值具有显著影响，ＮＯ－

３ ⁃Ｎ、ＡＰ 和

ＭＡＴ 对真菌 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数具有显著影响；大田土壤中，ＮＯ－
３ ⁃Ｎ、ＥＣ 以及 ＥＣ、ＮＯ－

３ ⁃Ｎ、ｐＨ 分别对土壤真菌

ＮＭＤＳ１ 值和 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数具有显著影响；设施土壤中，ＭＡＴ、ＡＫ、ＭＡＰ 和 ＡＰ 对真菌群落 ＮＭＤＳ１ 值具

有显著影响，ＭＡＴ、ＭＡＰ 对真菌 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数具有显著影响（图 ７）。
根据随机森林预测结果选择关键因子 ＡＰ、ＮＯ－

３ ⁃Ｎ、ＭＡＴ 分别与设施土壤和露天大田土壤真菌 ＮＭＤＳ１ 值、
Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数进行相关性分析，结果发现，ＡＰ 与设施土壤真菌 ＮＭＤＳ１ 值呈显著负相关关系（Ｐ＜０．０１），
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图 ５　 设施与露天大田土壤真菌群落共现网络分析及网络结构稳定性评估

Ｆｉｇ．５　 Ｃｏ⁃ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ ｎｅｔｗｏｒｋ ａｎａｌｙｓｉｓ ａｎｄ ｎｅｔｗｏｒｋ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｓｔａｂｉｌｉｔｙ ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｇｒｅｅｎｈｏｕｓｅ ａｎｄ ｏｐｅｎ

ｆｉｅｌｄ ｓｏｉｌｓ

Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ：子囊菌门；Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ：担子菌门；Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ：壶菌门；Ｂｌａｓｔｏｃｌａｄｉｏｍｙｃｏｔａ：芽枝霉门；Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿＿Ｆｕｎｇｉ：未鉴定真菌；

Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ：被孢霉门；Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ：球囊菌门；Ｒｏｚｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ：罗兹菌门；Ｚｏｏｐａｇｏｍｙｃｏｔａ：捕虫霉门；其他：其他门；误差线表示标准误，

“∗∗∗”表示经 Ｔ⁃ｔｅｓｔ 检验显著性 Ｐ＜０．００１

ＮＯ－
３ ⁃Ｎ 与露天大田土壤真菌 ＮＭＤＳ１ 值和 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数呈显著（Ｐ＜０．０５）负相关关系，ＭＡＴ 与设施土壤

真菌 ＮＭＤＳ１ 值呈显著（Ｐ＜０．０５）负相关关系（图 ８）。

３　 讨论

３．１　 设施栽培降低了土壤真菌群落多样性及网络复杂性和稳定性

　 　 土壤微生物群落多样性被认为是衡量土壤多功能性和稳定性的重要指标，较高的微生物多样性通常表现

出更加稳定的土壤生态网络和更加多样化的功能［２４—２５］。 同时，微生物多样性对多功能性的影响是通过网络

复杂性间接驱动的，更高的微生物多样性可以通过确保微生物之间更大的关联复杂性来支持生态多功能

性［２６］。 诸多研究表明，土壤微生物丰度、多样性、组成结构和网络复杂性受到土地利用方式、利用强度、地理

位置等条件的影响［２７—３０］。
在本研究中，观察到设施土壤中真菌 Ｐｉｅｌｏｕ 均匀度指数、Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数、平均最近分类单元距离和

平均成对距离均显著低于大田土壤，真菌数量在设施栽培土壤较露天大田土壤虽然无显著差异，但总体表现

１９３８　 １８ 期 　 　 　 谢祎　 等：宁夏设施栽培对土壤真菌群落结构和功能的影响 　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

图 ６　 设施与露天大田土壤真菌功能类群的主坐标分析（ＰＣｏＡ）及不同营养模式真菌相对丰度差异

Ｆｉｇ．６　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅｓ ａｎａｌｙｓｉｓ （ＰＣｏＡ） ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｕｉｌｄ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｂｅｔｗｅｅｎ

ｔｈｅ ｇｒｅｅｎｈｏｕｓｅ ａｎｄ ｏｐｅｎ ｆｉｅｌｄ ｓｏｉｌｓ

热图展示 ２１ 种在设施和露天大田土壤间存在显著差异（Ｐ＜０．０５）的功能类群；采用 Ｔ⁃ｔｅｓｔ 检验设施土壤与露天大田土壤间真菌不同营养模

式和功能类群相对丰度的差异显著性，空白和“ｎｓ”表示无显著性差异，“∗”、“∗∗”和“∗∗∗”分别表示 Ｐ＜０．０５、０．０１ 和 ０．００１，误差线表

示标准误

为设施土壤真菌丰度高于露天大田土壤，该结果与王凯莉等［３１］ 的研究结果一致，在达到一定种植年限后，土
壤真菌数量随种植年限逐渐增加而多样性逐渐降低。 本研究中土壤真菌数量在设施和大田土壤中差异不显

著可能是由于采集的设施栽培土壤样本种植年限差异导致的，如刘莹莹等［３２］发现，设施栽培对土壤真菌数量

的影响与种植年限有关，设施栽培土壤真菌数量在种植 １０ 年时达到最低水平，在种植 １２ 年后土壤真菌数量

显著增加。 进一步的，通过共现网络分析发现，尽管设施土壤拥有更多的真菌数量，但设施土壤真菌网络复杂

２９３８ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４４ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

图 ７　 环境因子对设施与露天大田土壤真菌 α和 β多样性平均重要性随机森林预测

Ｆｉｇ．７　 Ｒａｎｄｏｍ ｆｏｒｅｓｔ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ ｉｍｐｏｒｔａｎｃｅ ｏｆ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｏｎ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ａｌｐｈａ ａｎｄ ｂｅｔａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｔｈｅ

ｇｒｅｅｎｈｏｕｓｅ ａｎｄ ｏｐｅｎ ｆｉｅｌｄ ｓｏｉｌｓ

ＥＣ：土壤电导率 Ｅｌｅｃｔｒｉｃａｌ ｃｏｎｄｕｃｔｉｖｉｔｙ；ＳＯＭ：土壤有机质 Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ；ＡＰ：速效磷 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；ＡＫ：速效钾 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ；

ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ：土壤铵态氮 Ａｍｍｏｎｉｕｍ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＮＯ－

３ ⁃Ｎ：硝态氮 Ｎｉｔｒａｔｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＭＡＴ：年均温 Ａｖｅｒａｇｅ ａｎｎｕａｌ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ；ＭＡＰ：年均降水量 Ａｖｅｒａｇｅ

ａｎｎｕａｌ ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ；ＮＭＤＳ１：非度量多维排列 Ｎｏｎ⁃ｍｅｔｒｉｃ ｍｕｌｔｉｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ ｓｃａｌｉｎｇ 分析 １ 轴结果；Ｓｈａｎｎｏｎ：Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数；随机森林环境

因子变量重要程度显著性由“ｒｆＰｅｒｍｕｔｅ”包计算得出，“∗”、“∗∗”分别表示 Ｐ＜０．０５、０．０１

性和稳定性均低于大田土壤，与真菌群落多样性的变化趋势一致，该结果与 Ｓｈｉ 等［３３］在细菌群落中的研究结

果类似。
以上结果表明，土壤真菌网络的复杂性和稳定性受到群落多样性的影响，更高的群落多样性具有更加复

杂且稳定的微生物网络，该结果与张君红等［２６］研究结果一致。 因此设施栽培通过影响土壤真菌群落的多样

性降低土壤真菌网络的复杂性和稳定性，进而削弱了土壤生态系统的稳定性和多功能性。
３．２　 设施栽培改变了土壤真菌群落及其功能类群的组成和结构

众所周知，土壤微生物群落组成及其多功能性对于维持土壤健康和生态功能至关重要［３４—３５］。 土地利用

方式将引起土壤微生物群落组成的变化，进一步的也将影响土壤微生物功能类群的组成和结构变化。 王喜英

等［３６］发现，种植 ３ 年以上的设施菜地土壤 ｎｏｓＺ 型反硝化细菌丰度较露天菜地土壤显著降低；宋达成等［３７］ 发

现，与耕地相比，退耕显著改变了土壤中碳固定、氮代谢相关土壤微生物和功能基因丰度。 本研究发现，设施

栽培显著改变了土壤真菌群落的组成和结构，土壤真菌功能类群的组成和结构与真菌群落的变化类似。 设施

栽培显著增加了土壤中多级营养型（病理⁃腐生⁃共生）真菌和植物病原真菌相关功能类群相对丰度，降低了土

壤中单一病理营养型真菌和丛枝菌根真菌等共生营养型有益真菌的相对丰度；相对的，土壤真菌群落组成的

变化与之表现一致，设施土壤中腐质霉属、镰刀菌属、新赤壳属等多级营养型植物病原菌相对丰度显著提高，
而球囊菌门这一有益共生营养型真菌相对丰度显著降低。 球囊菌门中的真菌多被报道为有益的共生营养型

３９３８　 １８ 期 　 　 　 谢祎　 等：宁夏设施栽培对土壤真菌群落结构和功能的影响 　
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图 ８　 关键环境因子与设施和露天大田土壤真菌 α和 β多样性线性回归分析

Ｆｉｇ．８　 Ｌｉｎｅａｒ ｒｅｇｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｋｅｙ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ α ａｎｄ β ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｔｈｅ ｇｒｅｅｎｈｏｕｓｅ ａｎｄ ｏｐｅｎ ｆｉｅｌｄ ｓｏｉｌｓ

ｒ 表示 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关系数；灰色条带表示 ９５％置信区间

真菌，其中不乏大量的丛枝菌根真菌［３８］，具有促进植物吸收氮、磷等营养元素，增强植物对土传病害和干旱的

抗逆性等功能［３９］。 设施土壤病原菌的富集和有益菌的减少与前人研究结果一致，如蔡祖聪等［４０］ 指出高强度

的集约化设施栽培模式下，土壤中病原微生物的逐渐积累，有益微生物的减少，将引致土传病害的爆发，成为

了制约设施农业可持续发展的重大难题。 本研究中，设施土壤单一病理营养型真菌的减少，而更加稳定且难

以杀灭的多级营养型病原菌的增加，可能也是设施栽培土壤质量衰退的重要表现。
３．３　 设施栽培改变了影响土壤真菌群落多样性的关键环境因子

本研究发现，土壤养分因子（速效磷、硝态氮）和气候因子（年均温）是所有土壤样本预测真菌群落 α 和 β
多样性变化的关键因子，该结果与以往研究一致。 Ｔｈｏｒｍａｎｎ［４１］的研究表明，养分和管理措施等对土壤真菌群

落具有显著的影响；董炜灵［４２］等发现，土壤温度对土壤真菌群落结构具有显著影响。
同时，本研究发现，气候因子（年均温）是设施土壤真菌群落变化最重要的影响因素，养分因子（硝态氮）

则是大田土壤真菌群落变化最重要的影响因素。 年均温的变化与设施土壤真菌 β 多样性呈显著相关关系，
土壤环境温度的变化对于土壤真菌群落的结构往往具有重要影响，如 Ｘｉａｏ 等［４３］ 通过大尺度下稻田土壤微生

物 β 多样性的纬度分布格局研究，发现微生物 β 多样性随着纬度的增加显著降低。 然而，设施栽培人为调控

了土壤环境温度，小区域范围内大气温度变化对设施土壤温度影响很小，这一结果可能更多表明的是地理位

置差异带来的土壤异质性和栽培管理方式差异对土壤真菌群落结构的影响，该结果也与本研究中 ＶＰＡ 分析

发现地理位置差异对土壤真菌群落结构具有最高解释度的结果表现一致。 土壤硝态氮含量与大田土壤真菌

β 多样性和 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性呈显著负相关关系。 何睿橦等［４４］的研究发现，铵硝无机态氮的施用显著改变了真

菌群落结构，降低了真菌群落多样性，该结果与其表现一致。 同时，本研究发现当土壤硝态氮含量增加到一定

程度时，土壤真菌群落多样性不再受其影响。 设施土壤具有较高的硝态氮含量，这也应是设施土壤真菌群落

４９３８ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４４ 卷　
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不受硝态氮影响的主要原因。

４　 结论

宁夏地区设施栽培显著降低了土壤真菌群落多样性和真菌网络的复杂性与稳定性，改变了土壤真菌群落

结构，进一步的也改变了土壤真菌功能类群的组成和结构。 主要表现为球囊菌门等有益菌和共生营养型真菌

相对丰度降低，镰刀菌属、腐质霉属、新赤壳属等多级营养型植物病原真菌相对丰度的增加。 尽管设施栽培引

起真菌群落 α 多样性下降的趋势在不同地区或土壤类型中较为一致，但设施栽培所引起的土壤真菌群落组

成、结构和功能变化具有地区化差异。 设施栽培改变了影响土壤真菌群落多样性的关键环境因子，年均温代

表的土壤异质性和栽培管理方式差异是设施土壤真菌群落多样性最重要的影响因素，而硝态氮代表的养分差

异是大田土壤真群落多样性最重要的影响因素。 在未来研究和设施生产实践中，一方面应关注设施土壤病原

菌富集和有益微生物减少的问题，制定合理的生物调控措施以提升土壤生物肥力和健康；另一方面应明确具

体种植管理措施对土壤生物健康的影响及其在不同土壤地区或土壤类型中的差异，为完善区域化设施农业管

理标准、保障当地设施农业可持续发展提供理论和技术支撑。
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