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冬油菜根际土壤真菌驱动及其影响土壤肥力的生态效
益分析
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１ 陇东学院农业与生物工程学院，庆阳　 ７４５０００
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摘要：冬油菜是我国北方重要的油料作物和冬季覆盖作物，为探讨白菜型和甘蓝型冬油菜根际土壤真菌群落组成，及真菌驱动

并影响土壤肥力的生态效益。 对白菜型和甘蓝型冬油菜根际和非根际土壤微生物群落结构、土壤酶活性、土壤性质进行分析和

比较。 结果表明：（１）白菜型和甘蓝型冬油菜根际微生物量碳（ＭＢＣ）、微生物量氮（ＭＢＮ）、微生物量磷（ＭＢＰ）分别较非根际增

加 ２２．８％、１９．５％、２７．４％、３１．８％、１１．４％、９．８％。 （２）冬油菜土壤根际真菌 α 多样性显著降低，且一些致病菌如担子菌门、被孢菌

门、壶菌门丰度也明显降低。 （３）不同类型冬油菜根际土壤微生物群落结构存在显著差异，白菜型冬油菜的优势真菌门是子囊

菌门，占比超过总丰度的 ８３％，其次是担子菌门、被孢菌门、壶菌门、毛霉门；甘蓝型冬油菜的优势菌门是油壶菌门和 Ｆｕｎｇｉ＿ｐｈｙ＿
Ｉｎｃｅｒｔａｅ＿ｓｅｄｉｓ。 （４）冗余分析（ＲＤＡ）显示，ｐＨ、有效磷（ＡＰ）、全磷（ＴＰ）、碱解氮（ＡＮ）、全氮（ＴＮ）、有机碳（ＳＯＣ）和土壤含水量

（ＳＷＣ）是影响土壤真菌群落组成的重要环境因子。 （５）真菌群落组成差异显著影响土壤酶活性，白菜型中，磷酸酶和蔗糖酶活

性高于甘蓝型，过氧化氢酶则相反。 （６）微生物量和土壤酶显著影响土壤理化性质，如增加 ＡＮ、ＡＰ、ＴＰ 含量、降低土壤盐碱度

（ｐＨ 降低）等，且白菜型比甘蓝型更显著。 综上，种植冬油菜可通过改变根际土壤真菌群落组成及结构，进而驱动提高土壤酶

活性和土壤可利用的氮、磷的含量，提高土壤肥力，调节 ｐＨ，改良土壤特性，具有良好的生态效益。 研究结果为冬油菜⁃土壤⁃微
生物互作研究及筛选分离益生真菌提供理论参考，为进一步扩大冬季覆盖作物的种植面积，优化农业产业结构提供一定的

支撑。
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ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｂｅｎｅｆｉｔｓ． Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｐｒｏｖｉｄｅｄ ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｆｏｒ ｔｈｅ ｓｔｕｄｙ ｏｆ ｗｉｎｔｅｒ ｒａｐｅｓｅｅｄ⁃ｓｏｉｌ⁃ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ ａｎｄ
ｔｈｅ ｓｃｒｅｅｎｉｎｇ ａｎｄ ｓｅｐａｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｒｏｂｉｏｔｉｃｓ， ａｎｄ ｐｒｏｖｉｄｅｄ ｃｅｒｔａｉｎ ｓｕｐｐｏｒｔ ｆｏｒ ｆｕｒｔｈｅｒ ｅｘｐａｎｄｉｎｇ ｔｈｅ ｐｌａｎｔｉｎｇ ａｒｅａ ｏｆ ｗｉｎｔｅｒ
ｃｏｖｅｒ ｃｒｏｐｓ ａｎｄ ｏｐｔｉｍｉｚｉｎｇ ｔｈｅ ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ ｉｎｄｕｓｔｒｉａｌ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ； ｓｏｉｌ ｅｎｚｙｍｅ； ｓｏｉｌ ｆｅｒｔｉｌｉｔｙ； ｗｉｎｔｅｒ ｒａｐｅｓｅｅｄ； ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｂｅｎｅｆｉｔｓ

我国北纬 ３５°以北的北方地区冬季气候严寒，生态条件恶劣，冬油菜是除冬小麦和冬豌豆外重要的越冬

作物，种植冬油菜一方面可增加冬、春两季的植被覆盖度，实现农田的周年不间断地表有机覆盖，有效地减少

沙尘源，保育农田，改善生态环境条件，具有显著的生态效益［１］；另一方面冬油菜的根系发达可降低土壤容重

和增加孔隙度，枯落物还田可增加有机质含量，改善土壤理化性质，是重要的养地作物［２］。 白菜型（Ｂｒａｓｓｉｃａ
ｒａｐｅ Ｌ．）和甘蓝型（Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ Ｌ．）冬油菜是北方地区两种主要的冬油菜类型，根际微生物的群落结构和多

样性对冬油菜及其它作物的生长发育及土壤有机质的转化具有重要的影响［３］，然而关于白菜型和甘蓝型冬

油菜根际和非根际土壤真菌群落结构和差异对土壤酶、土壤养分及土壤理化性质的影响未有研究报道，因此，
本研究分析冬油菜根际土壤微生物（真菌）驱动并影响土壤肥力的生态效益，对阐明冬油菜—土壤—微生物

之间的互作，利用益生菌优化冬油菜栽培措施，减少化肥农药的使用量，改善土壤生态环境，推动现代农业的

可持续发展具有重要生态意义。
国内外关于油菜对土壤微生物和土壤性质的研究已有大量文献报道，研究发现，土壤细菌是土壤中数量

最多、分布最广的微生物［４］，变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）、酸
杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）和绿菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）是细菌多样性占 ８０％以上的 ５ 个主要门［５—６］。 在调节碳动态、养
分循环和植物生产力等方面发挥着重要作用［７］。 种植甘蓝型油菜可提高土壤酸性磷酸酶的活性，及增加优

势细菌门子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）和被孢霉门（Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ）的丰度［８］，使油菜根系具有很好的解磷作用。
油菜土壤微生物能促进宿主植物吸收营养元素，提高油料作物油脂积累［９］。 冬油菜覆盖可以提高 ０—３０ ｃｍ
土层土壤含水量和氮、磷、钾的含量，土壤基础养分氮磷钾含量与细菌和真菌的优势菌门呈正相关关系［１０］。

１８　 １ 期 　 　 　 刘海卿　 等：冬油菜根际土壤真菌驱动及其影响土壤肥力的生态效益分析 　
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影响油菜根际土壤微生物的因素很多，而油菜的不同生育时期是影响其根际微生物群落结构和多样性的重要

原因。 花期土壤微生物多样性和丰富度显著高于角果期和苗期［１１］，变形菌门细菌在苗期的相对丰度显著高

于花期和成熟期，而酸杆菌门、蓝细菌门、厚壁菌门细菌的丰度在花期要显著高于苗期和角果成熟期［１２］。 降

低整体微生物多样性可影响植物多样性和生物产量，微生物多样性降低主要通过抑制土壤氮素释放影响植物

生长［１３］。 白菜型冬油菜因具有强抗寒性，甘蓝型冬油菜具有抗倒伏、宜于机械化等优点而被广泛种植，但关

于白菜型和甘蓝型冬油菜根际土壤真菌群落多样性的比较及改良土壤特性的生态效益研究未见报道。
因此本研究通过对白菜型和甘蓝型冬油菜根际土壤真菌群落结构、多样性进行比较分析，并研究土壤真

菌驱动并影响土壤肥力的作用，以期为阐明冬油菜根际真菌改良土壤特性的生态效益，为进一步扩大冬季覆

盖作物的种植面积，推动冬季覆盖作物的发展提供一定的支撑。

１　 材料与方法

１．１　 试验设计

试验于 ２０２２ 年 ８ 月—２０２３ 年 ６ 月在甘肃省庆阳市西峰区进行，试验地（西峰区彭原镇下庄村）位于陇东

黄土高原董志原腹地，纬度 ３５°７３′，经度 １０７°６３′，属温带大陆性半干旱气候，年日照总数 ２４００—２６００ ｈ，年降

水量 ４００—６００ ｍｍ，年平均气温 １０℃，无霜期 １６０—１８０ ｄ，光照充足，四季分明，地势平坦，土壤为灰棕色粘壤

土。 样地分别为白菜型（Ｂｒａｓｓｉｃａ ｒａｐｅ Ｌ．）冬油菜和甘蓝型（Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ Ｌ．）冬油菜大面积示范地，前茬作物

为冬小麦，冬油菜于 ２０２２ 年 ８ 月 ２８ 日播种，施 ４５０ ｋｇ ／ ｈｍ２磷酸二铵，２２５ ｋｇ ／ ｈｍ２尿素做种肥，采用开沟条播

的方式播种，行距 ２０ ｃｍ， 株距 ８—１０ ｃｍ，按照常规田间管理方法管理，于 ２０２３ 年 ６ 月冬油菜收获期进行取

样，冬油菜整株采挖，抖取冬油菜根际土壤，５ 株油菜的根际土壤样品混合后去除杂质作为一个测试样品，设
３ 个重复，同时用直径 ５ ｃｍ 的土壤圆柱螺旋钻在冬油菜间隔空地收集 ０—２０ ｃｍ 的土壤样品（非根际土壤）作
对照（ＣＫ），５ 个点混合为一个样品，设 ３ 个重复。 将每个样地的土壤样品混合后去除杂质，分为两个子样品。
一个子样品迅速放入冰盒中，带回实验室后转入－８０℃ 冰箱中保存进行后续土壤微生物测定；另一个子样品

带回实验室进行土壤性质和土壤酶活性测定。
１．２　 测定指标与方法

１．２．１　 土壤养分和土壤性质测定

土壤有机碳含量（Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ， ＳＯＣ）、土壤全氮含量（Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ， ＴＮ）和土壤全磷含量（Ｔｏｔａｌ
ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ， ＴＰ）分别采用重铬酸盐氧化法、凯氏定氮法和钼酸铵比色法测定［１４］。 土壤碱解氮含量（Ａｌｋａｌｉ⁃
ｈｙｄｒｏｌｙｚａｂｌｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ， ＡＮ）和土壤有效磷（Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ， ＡＰ）含量分别采用碱水解扩散法［１５］ 和双酸浸

提⁃钼锑抗比色法［１６］测定。 土壤含水量（Ｓｏｉｌ ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ，ＳＷＣ）采用重量法测定，土壤 ｐＨ 采用赛多利斯 ＰＢ⁃
１０ ｐＨ 计测定。
１．２．２　 土壤酶含量测定

土壤酶含量测定参照刘爽等［１７］ 的方法，土壤过氧化氢酶（Ｃａｔａｌａｓｅ， ＣＡＴ）、蔗糖酶（ Ｉｎｖｅｒｔａｓｅ）、脲酶

（Ｕｒｅａｓｅ）和磷酸酶（Ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ）活性分别采用 ＫＭｎＯ４ 滴定法、３，５⁃二硝基水杨酸法、苯酚钠⁃次氯酸钠比色法、
磷酸苯二钠比色法测定，其中过氧化氢酶活性用 ２０ ｍｉｎ 后 １ ｇ 样品消耗 ０．１ ｍｏｌ ／ Ｌ 高锰酸钾的毫升数表示。
１．２．３　 土壤微生物量测定

土壤微生物量采用氯仿熏蒸法［１８］测定，微生物量碳 （Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ， ＭＢＣ） 采用重铬酸钾⁃浓
硫酸外加热法测定，微生物量氮（Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｎｉｔｒｏｇｅｎ， ＭＢＮ）采用茚三酮比色法测定，微生物量磷

（Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ， ＭＢＰ）采用氯仿熏蒸⁃ＮａＨＣＯ３浸提法测定。
１．２．４　 土壤真菌高通量测序

采用 ＣＴＡＢ 法提取全基因组 ＤＮＡ。 真菌 ＩＴＳ 扩增采用前引物序列 ＩＴＳ１⁃ ５Ｆ （ ５′⁃ＧＧＡＡＧＴＡＡＡＡ
ＧＴＣＧＴＡＡＣＡＡＧＧ⁃３′）， 后引物序列 ＩＴＳ２ （５′⁃ＧＣＴＧＣＧＴＴＣＴＴＣＡＴＣＧＡＴＧＣ⁃ ３′）。 ＰＣＲ 体系为 １５ μＬ Ｐｈｕｓｉｏｎ

２８ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４５ 卷　
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⑥ Ｈｉｇｈ⁃Ｆｉｄｅｌｉｔｙ ＰＣＲ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ （Ｎｅｗ Ｅｎｇｌａｎｄ Ｂｉｏｌａｂｓ）、０．２ μｍｏｌ ／ Ｌ 引物和 １０ ｎｇ 基因组 ＤＮＡ 模板， ＰＣＲ 程

序为 ９８℃ 预变性 ５ ｍｉｎ，然后 ９８℃ （１０ｓ）、 ５０℃ （３０ｓ） 和 ７２℃ （３０ ｓ） 进行 ３０ 次循环， 最后 ７２℃ 终延伸

７ ｍｉｎ。 ＰＣＲ 产物使用 ２％ 浓度的琼脂糖凝胶进行电泳检测，对检测合格的 ＰＣＲ 产物进行磁珠纯化，采用酶

标定量， 根据 ＰＣＲ 产物浓度进行等量混样，充分混匀后使用 ２％ 的琼脂糖凝胶电泳检测 ＰＣＲ 产物，并回收目

的条带。 ＰＣＲ 产物使用 ＴｒｕＳｅｑ ＤＮＡ ＰＣＲ⁃ｆｒｅｅ Ｓａｍｐｌｅ Ｐｒｅｐａｒａｔｉｏｎ Ｋｉｔ （ Ｉｌｌｕｍｉｎａ， ＵＳＡ） 试剂盒构建测序文

库。 使用 Ｑｕｂｉｔ ２．０ 和 Ａｇｉｌｅｎｔ Ｂｉｏａｎａｌｙｚｅｒ ２１００ 系统评估文库的质量。 构建好的文库经过 Ｑｕｂｉｔ 和 ｑＰＣＲ 定量，
文库合格后，使用 ＮｏｖａＳｅｑ６０００ 进行 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＮｏｖａＳｅｑ ＰＥ２５０ 上机测序。 高通量基因测序由北京诺禾致源生

物信息技术有限公司完成。
１．３　 数据处理

用 ＦＬＡＳＨ （ Ｖｅｒｓｉｏｎ １． ２． １１， ｈｔｔｐ： ／ ／ ｃｃｂ． ｊｈｕ． ｅｄｕ ／ ｓｏｆｔｗａｒｅ ／ ＦＬＡＳＨ ／ ） ［１９］ 和 ＱＩＩＭＥ２ （ Ｖｅｒｓｉｏｎ ＱＩＩＭＥ２⁃
２０２２０２） ［２０］对高通量测序原始数据进行拼接和过滤之后获得有效数据，从而进行可操作性分类单元（ＯＴＵｓ）
聚类和物种分类。 在 Ｕｐａｒｓｅ 软件（Ｕｐａｒｓｅ ｖ７．０．１００１）中进行序列分析，认为相似度 ≥９７％ 的序列为相同

ＯＴＵｓ，代表序列为 ＯＴＵｓ 中丰度最大的序列。 最后使用 Ｓｉｌｖａ 数据库注释代表性序列［２１］。
数据统计和预处理在 Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ Ｅｘｃｅｌ ２０２０ 中进行。 利用 ＳＰＳＳ １９．０ 进行单因素方差分析，差异显著性采

用邓肯法。 主坐标分析（ＰＣｏＡ）、冗余分析（ＲＤＡ）在 Ｒ ４．１．１ 软件中进行。 绘图在 Ｇｒａｐｈ ｐａｄ ８．０，Ｒ 软件中

进行。

２　 结果与分析

２．１　 白菜型和甘蓝型冬油菜根际土壤性质比较

土壤养分是土壤肥力最直接的表现特征，通过分析比较白菜型和甘蓝型冬油菜收获期土壤性质差异。 结

果显示（表 １），白菜型和甘蓝型冬油菜收获期土壤有机碳、全氮，土壤含水量没有明显差异。 但全磷、碱解氮、
有效磷、ｐＨ 差异明显，其中，白菜型冬油菜根际全磷较 ＣＫ 增加 １０％，但甘蓝型油菜与 ＣＫ 相比差异不明显；白
菜型和甘蓝型冬油菜根际土壤碱解氮分别较 ＣＫ 高 ９．３％、４．２％，白菜型和甘蓝型之间差异不显著；有效磷分

别较 ＣＫ 增加 ８１．２％、３５．５％，且两种油菜之间差异极显著（Ｐ＜０．０１）；白菜型冬油菜土壤 ｐＨ 较 ＣＫ 和甘蓝型油

菜降低。 以上结果说明，种植冬油菜可以提高土壤水解性氮的含量和土壤中可被植物吸收利用的磷的含量，
降低土壤的盐碱度，且白菜型冬油菜根际的土壤肥力高于甘蓝型油菜。

表 １　 白菜型和甘蓝型冬油菜根际土壤性质比较

Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｗｉｎｔｅｒ ｒａｐｅｓｅｅｄ （Ｂｒａｓｓｉｃａ ｒａｐｅ Ｌ． ａｎｄ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ Ｌ．）

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

有机碳
Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ
ｃａｒｂｏｎ ／
（ｇ ／ ｋｇ）

全氮
Ｔｏｔａｌ

ｎｉｔｒｏｇｅｎ ／
（ｇ ／ ｋｇ）

全磷
Ｔｏｔａｌ

ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ／
（ｇ ／ ｋｇ）

碱解氮
Ａｌｋａｌｉ⁃

ｈｙｄｒｏｌｙｚａｂｌｅ
ｎｉｔｒｏｇｅｎ ／
（ｍｇ ／ ｋｇ）

有效磷
Ａｖａｉｌａｂｌｅ

ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ／
（ｍｇ ／ ｋｇ）

ｐＨ
土壤含水量
Ｓｏｉｌ ｗａｔｅｒ
ｃｏｎｔｅｎｔ ／ ％

白菜型油菜
Ｂｒａｓｓｉｃａ ｒａｐｅ Ｌ． ８．６４±０．２７ａ ０．９３±０．０３ａ ０．８８±０．０３ａ ５５．２６±３．０９ａ ２０．４２±０．９３Ａａ ７．７５±０．１０ｂ １０．１９±１．３３ａｂ

甘蓝型油菜
Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ Ｌ． ８．３２±０．５０ａ ０．９０±０．０７ａ ０．８１±０．０１ｂ ５２．６６±１．４８ａｂ １５．２７±０．７３ Ｂｂ ８．３０±０．０３ａ ９．６９±０．４２ｂ

对照 ＣＫ ８．０９±０．１９ａ ０．８７±０．０２ａ ０．８０±０．０１ｂ ５０．５３±１．４７ｂ １１．７７±０．２８Ｃｃ ８．３５±０．０４ａ ９．９９±０．６３ｂ

　 　 表中数据后的大写和小写字母分别表示同一指标不同处理间在 Ｐ＜０．０１ 和 Ｐ＜０．０５ 水平差异显著

２．２　 白菜型和甘蓝型冬油菜根际土壤酶活性分析

土壤酶直接影响土壤有机物质的分解转化和合成过程，酶活性反映土壤中各种养分代谢活动的强度和方

向，是评价土壤肥力状况的重要指标。 测定结果显示（表 ２），冬油菜根际土壤磷酸酶、蔗糖酶、过氧化氢酶活

性均较非根际土壤增加，白菜型和甘蓝型冬油菜磷酸酶分别较 ＣＫ 增加 ２０．０％、１８．１％，但不同油菜间差异不
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显著；蔗糖酶分别较 ＣＫ 增加 ４５．３％、２３．２％，且白菜型冬油菜高于甘蓝型冬油菜（Ｐ＜０．０１）；过氧化氢酶分别增

加 ４．６％、９．２％，处理间差异极显著（Ｐ ＜０．０１）。 然而脲酶处理间无明显差异。 以上结果暗示冬油菜根际土壤

磷、有机质转化效率较非根际提高，土壤呼吸强度较非根际增强。

表 ２　 白菜型和甘蓝型冬油菜根际土壤酶活性比较

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｏｉｌ ｅｎｚｙｍｅ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｗｉｎｔｅｒ ｒａｐｅｓｅｅｄ （Ｂｒａｓｓｉｃａ ｒａｐｅ Ｌ． ａｎｄ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ Ｌ．）

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

脲酶 ／ （ｍｇ ｄ－１ｇ－１）
Ｕｒｅａｓｅ

磷酸酶 ／ （ｍｇ ｄ－１ｇ－１）
Ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ

蔗糖酶 ／ （ｍｇ ｄ－１ｇ－１）
Ｉｎｖｅｒｔａｓｅ

过氧化氢酶 ／ （ｍＬ ／ ｇ）
Ｃａｔａｌａｓｅ

白菜型油菜 Ｂｒａｓｓｉｃａ ｒａｐｅ Ｌ． ２．４６±０．１２ ａ ３．２４±０．０９ Ａ ５５．６６±１．８３ Ａ ８．４５±０．０５ Ｂ
甘蓝型油菜 Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ Ｌ． ２．４８±０．０１２ ａ ３．１９±０．１３ Ａ ４７．２０±２．５０ Ｂ ８．８２±０．０６ Ａ
ＣＫ ２．４５±０．０５ ａ ２．７０±０．１４ Ｂ ３８．３０±１．３０ Ｃ ８．０７±０．１２ Ｃ

２．３　 白菜型和甘蓝型冬油菜根际土壤微生物含量分析

以上结果显示，白菜型冬油菜和甘蓝型冬油菜成熟期根际土壤性质和土壤酶差异明显，尤其是碱解氮、有
效磷、ｐＨ、磷酸酶、蔗糖酶和过氧化氢酶，推测这些差异可能是由土壤微生物丰度差异引起的，因此测定土壤

微生物含量，发现冬油菜根际土壤微生物量碳、生物量氮、生物量磷均较非根际土壤差异极显著（Ｐ ＜０．０１）
（图 １），其中白菜型冬油菜和甘蓝型冬油菜根际土壤微生物量碳分别较 ＣＫ 增加 ２２．８％、１９．５％；微生物量氮

分别较 ＣＫ 增加 ２７．４％、３１．８％；微生物量磷分别较 ＣＫ 增加 １１．４％、９．８％，但是白菜型和甘蓝型之间差异不显

著，这些结果说明种植冬油菜显著提高了土壤微生物的含量。

图 １　 白菜型和甘蓝型冬油菜根际土壤微生物含量

Ｆｉｇ．１　 Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｗｉｎｔｅｒ ｒａｐｅｓｅｅｄ （Ｂｒａｓｓｉｃａ ｒａｐｅ Ｌ． ａｎｄ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ Ｌ．）

图柱上标不同大写字母表示不同处理间在 Ｐ＜ ０．０１ 水平差异显著

２．４　 白菜型和甘蓝型冬油菜根际土壤真菌 α 多样性分析

测定白菜型和甘蓝型冬油菜根际土壤真菌含量，其中样本的测序深度（Ｇｏｏｄｓ＿ｃｏｖｅｒａｇｅ）为 ０．９９９—１，表明

数据是可靠的。 结果显示真菌 α 多样性较 ＣＫ 差异显著（Ｐ ＜０．０１），白菜型冬油菜和甘蓝型冬油菜根际土壤

微生物 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数、Ｃｈａｏ１ 丰富度指数、Ｏｂｓｅｒｖｅ 丰富度指数，Ｐｉｅｌｏｕ 均匀度指数均较 ＣＫ 降低（图 ２），
Ｓｈａｎｎｏｎ 指数分别降低 ２８．７％、３８．３％，Ｃｈａｏ１ 指数分别降低 ４５．２％、６２．０％，Ｏｂｓｅｒｖｅ 指数分别降低 ４６． ８％、
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６１．３％，但白菜型和甘蓝型之间差异不显著，甘蓝型冬油菜根际土壤微生物 Ｓｉｍｐｓｏｎ 优势度指数较 ＣＫ 降低

１３．６％，但白菜型较 ＣＫ 差异不显著，这些结果说明种植冬油菜显著降低了土壤根际真菌 α 多样性。

图 ２　 白菜型和甘蓝型冬油菜根际土壤真菌 α⁃多样性的比较

Ｆｉｇ．２　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｓ ｏｆ ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｆｕｎｇｕｓ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｗｉｎｔｅｒ ｒａｐｅｓｅｅｄ （Ｂｒａｓｓｉｃａ ｒａｐｅ Ｌ． ａｎｄ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ Ｌ．）

图柱上标不同小写字母表示不同处理间在 Ｐ＜０．０５ 水平差异显著

２．５　 白菜型和甘蓝型冬油菜根际土壤真菌优势门相对丰度分析

分析了土壤真菌在门水平的相对丰度，只列出相对丰度最高的 １０ 个门（图 ３）。 结果表明，不同冬油菜根

际土壤真菌优势菌门组成差异明显，其中相对丰度最高的 １０ 个门为子囊菌门、担子菌门、油壶菌门、被孢菌

门、Ｆｕｎｇｉ＿ｐｈｙ＿Ｉｎｃｅｒｔａｅ＿ｓｅｄｉｓ（未注释）、壶菌门、毛霉门、芽枝霉门、捕虫霉门、球囊菌门。 与甘蓝型油菜相比，
白菜型冬油菜的优势菌门是子囊菌门，占比超过总丰度的 ８３％，且显著高于甘蓝型油菜和 ＣＫ。 其次是担子

菌门、被孢菌门、壶菌门、毛霉门，显著高于甘蓝型油菜。 与白菜型相比，甘蓝型油菜的优势菌门是油壶菌门和

Ｆｕｎｇｉ＿ｐｈｙ＿Ｉｎｃｅｒｔａｅ＿ｓｅｄｉｓ，显著高于白菜型。 然而，与非根际土壤相比，白菜型和甘蓝型冬油菜根际土壤致病

菌的含量明显降低，如担子菌门（作物主要致病菌）、被孢菌门、壶菌门（传播一些土壤中的病毒）均较 ＣＫ 降

低。 说明种植冬油菜没有引起土壤真菌优势门组成的改变，但引起了土壤真菌优势门相对丰度的显著变化。
２．６　 白菜型和甘蓝型冬油菜根际土壤真菌群落组成变化分析

不同冬油菜的根际土壤真菌群落组成不同（图 ４）。 主坐标分析（ＰＣｏＡ）的前两个主成分轴分别占真菌群

落组成方差的 ２８％和 １９％。 结果表明，同一处理的点聚集在一起，与 ＣＫ 相比，不同冬油菜的点沿第一轴
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图 ３　 土壤真菌在门水平的相对丰度

Ｆｉｇ．３　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｕｓ ａｔ ｔｈｅ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ

“∗” 表示同一指标不同处理间在 Ｐ＜０．０５ 水平差异显著

　 图 ４　 基于 Ｂｒａｙ⁃Ｃｕｒｔｉｓ距离土壤真菌群落（ＯＴＵｓ 水平）的主坐标

分析（ＰＣｏＡ）

Ｆｉｇ．４ 　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅｓ ａｎａｌｙｓｉｓ （ ＰＣｏＡ） ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｕｓ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ （ＯＴＵｓ ｌｅｖｅｌ） ｂａｓｅｄ ｏｎ Ｂｒａｙ⁃Ｃｕｒｔｉｓ ｄｉｓｔａｎｃｅｓ

（ＰＣ１）显著分离，而白菜型和甘蓝型相比，两者的点沿

第二轴（ＰＣ２）显著分离。 结果说明不同处理，真菌群落

组成两两之间均不相同。
２．７　 白菜型和甘蓝型冬油菜根际土壤真菌群落影响因

子分析

分析影响冬油菜根际土壤真菌优势门丰度的土壤

环境因子（图 ５），相关性分析结果显示，子囊菌门的丰

度与全磷呈极显著正相关关系，与有效磷呈显著正相关

关系，与过氧化氢酶的含量呈显著负相关关系；担子菌

门的丰度与过氧化氢酶的含量、微生物量氮显著负相

关；油壶菌门与过氧化氢酶的含量呈极显著正相关关

系，与 ｐＨ 呈显著负相关；被孢菌门与过氧化氢酶的含

量呈显著负相关关系；壶菌门与全磷显著正相关，与微

生物量氮显著负相关；毛霉门与脲酶显著负相关；芽枝

霉门与碱解氮呈极显著负相关关系，与磷酸酶、蔗糖酶

呈显著负相关；捕虫霉门与全磷显著正相关，与微生物

量氮显著负相关；球囊菌门与 ｐＨ 呈极显著正相关关

系，与微生物量磷极显著负相关，与蔗糖酶显著负相关。
冗余分析（ＲＤＡ）表明土壤性质对土壤真菌群落组成差异的解释总方差为 ４１．７２％（图 ５），第一轴和第二

轴的解释方差分别为 ２３．６９％和 １８．０３％。 结果表明 ｐＨ、有效磷、全磷、碱解氮、全氮、有机碳和土壤含水量是

影响土壤真菌群落组成的重要环境因子。
２．８　 微生物量对土壤性质和土壤酶的影响分析

相关性分析结果表明，微生物量碳与蔗糖酶和磷酸酶呈极显著正相关关系，与有机碳、全氮、全磷呈显著

正相关关系，与 ｐＨ 呈显著负相关关系；微生物量氮与碱解氮、磷酸酶呈极显著正相关关系，与有机碳蔗糖酶

呈显著正相关关系，与土壤水分含量呈显著负相关关系；微生物量磷与磷酸酶呈极显著正相关关系，与碱解氮

呈显著正相关关系，与土壤水分呈极显著正相关关系（表 ３）。 以上结果说明，微生物含量显著影响微生物磷

酸酶、蔗糖酶、碱解氮、有机碳、ｐＨ、土壤水分等土壤性质。
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图 ５　 土壤真菌群落的影响因子

Ｆｉｇ．５　 Ｉｎｆｌｕｅｎｃｉｎｇ ｆａｃｔｏｒｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｕｓ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

ａ：土壤真菌优势门相对丰度和多样性与土壤因素的斯皮尔曼相关性热图；ｂ：土壤因子与土壤真菌群落的冗余分析（ＲＤＡ）；“∗”，“∗∗”分

别表示 Ｐ ＜ ０．０５ 和 Ｐ＜０．０１ 水平的差异显著性；ＴＮ：全氮；ＳＯＣ：土壤有机碳；ＴＰ：全磷；ＡＮ：碱解氮；ＡＰ：有效磷；ＵＲＥ：脲酶；ＰＨＯ：磷酸酶；

ＩＮＶ：蔗糖酶；ＣＡＴ：过氧化氢酶；ＳＷＣ：土壤含水量；ＭＢＣ：微生物量碳；ＭＢＮ：微生物量氮；ＭＢＰ：微生物量磷

３　 讨论与结论

３．１　 白菜型和甘蓝型冬油菜根际土壤真菌群落组成对土壤酶和土壤性质的影响

　 　 冬油菜是我国北方地区重要的油料作物，但由于该区域冬春季生态条件严酷，因此抗寒性和适宜栽培技

术 就成为北方冬油菜研究的重要课题［２２］ 。关于抗寒性的研究，如抗寒基因挖掘和抗寒性评价等方面已经取

７８　 １ 期 　 　 　 刘海卿　 等：冬油菜根际土壤真菌驱动及其影响土壤肥力的生态效益分析 　
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表 ３　 微生物量与土壤性质和土壤酶的相关性分析

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｗｉｔｈ ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｅｎｚｙｍｅｓ

微生物量
Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ

有机碳
ＳＯＣ

全氮
ＴＮ

全磷
ＴＰ

碱解氮
ＡＮ

有效磷
ＡＰ

脲酶
Ｕｒｅａｓｅ

蔗糖酶
Ｉｎｖｅｒｔａｓｅ

磷酸酶
Ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ

过氧化
氢酶
ＣＡＴ

ｐＨ
土壤

含水量
ＳＷＣ

微生物量碳
Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ ０．６４９∗ ０．５９１∗ ０．５ ０．６２２∗ ０．１８ ０．３２３ ０．８０７∗∗ ０．９２０∗∗ ０．４ －０．６３０∗ －０．５

微生物量氮
Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ０．６３８∗ ０．５３７ ０．３２ ０．７５６∗∗ ０．０７ ０．５４４ ０．６７２∗ ０．８９４∗∗ ０．４ －０．５４ －０．６１０∗

微生物量磷
Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ０．４９４ ０．４０８ ０．５７ ０．５７８∗ ０．４４ ０．４９２ ０．５０８ ０．８２０∗∗ ０．０６ －０．５５ －０．７４２∗∗

　 　 有机碳 Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ， ＳＯＣ；全氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ， ＴＮ；全磷 Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ， ＴＰ；碱解氮 Ａｌｋａｌｉ⁃ｈｙｄｒｏｌｙｚａｂｌｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ， ＡＮ；有效磷 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ， ＡＰ；过

氧化氢酶 Ｃａｔａｌａｓｅ，ＣＡＴ；土壤含水量 Ｓｏｉｌ ｍｏｉｓｔｕｒｅ ｃｏｎｔｅｎｔ， ＳＭＣ；微生物量碳 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ， ＭＢＣ ；微生物量氮 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｎｉｔｒｏｇｅｎ， ＭＢＮ；微生物量磷

Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ， ＭＢＰ； “∗”和“∗∗”分别表示 Ｐ＜０．０５ 和 Ｐ＜０．０１ 水平的差异显著性

得大量成果［２３—２５］。 但是关于白菜型和甘蓝型冬油菜根际土壤微生物组成，根际微生物促生菌的分离及利用

微生物改良耕作环境的生态效益研究较少。 本研究结果显示，种植冬油菜能够显著提高微生物量碳、氮、磷的

含量。 与非根际土壤相比，冬油菜根际土壤真菌的 α 多样性降低，但是增加了真菌优势菌门的丰度，降低一

些致病菌如担子菌门、被孢菌门、壶菌门的丰度，与甘蓝型冬油菜相比，白菜型冬油菜的优势菌门是子囊菌门、
担子菌门、被孢菌门、壶菌门、毛霉门，且显著高于甘蓝型冬油菜。 甘蓝型冬油菜的优势菌门是油壶菌门和

Ｆｕｎｇｉ＿ｐｈｙ＿Ｉｎｃｅｒｔａｅ＿ｓｅｄｉｓ，显著高于白菜型。 甘国渝等［２６］研究也表明在平衡施肥情况下，油菜根际真菌多样性

低于非根际土壤，真菌优势物种是子囊菌门和担子菌门，本研究也得到相似的结果。 本研究结果揭示，种植冬

油菜显著提高蔗糖酶、磷酸酶、过氧化氢酶的活性，并使全磷、速效磷、碱解氮的含量明显增加，且根际土壤高

于非根际土壤，白菜型高于甘蓝型。 前人相关研究同样也得到了相似结果，如内生真菌对醉马草土壤酶和土

壤养分的影响研究表明，真菌显著增加速效磷和硝态氮含量，同时增强了土壤蔗糖酶和碱性磷酸酶活性，从而

提高了土壤 Ｎ、Ｐ 的有效性［２７］。 闫妮等［２８］研究也表明，土壤中添加丛枝菌根真菌显著提高土壤磷酸酶、脲酶

和碱性磷酸酶的活性。 户萌菲等［２９］研究表明，内生真菌可以调控植物，影响植物附近土壤的酶活性。 这些结

果说明，种植冬油菜通过影响根际土壤真菌的组成，从而影响土壤蔗糖酶、磷酸酶、过氧化氢酶的活性。 蔗糖

酶活性能够反映土壤呼吸强度，酶促作用产物葡萄糖是植物、微生物的营养源；磷酸酶活性能够反映土壤有机

磷转化状况，酶促作用产物有效磷是植物磷素营养源之一；过氧化氢酶和土壤有机质的转化速度有密切关

系［３０］。 土壤酶催化土壤中多种生化反应，增加了有机质的转化和无机养分的释放，驱动并影响土壤肥力的

形成。
３．２　 冬油菜根际土壤真菌提高土壤肥力和改良土壤微环境的生态效益

冬油菜是除冬小麦和冬豌豆之外重要的冬季覆盖作物［３１］。 已有研究显示，冬油菜和冬小麦春季地上枯

落物地表覆盖度分别可达 ９５．０％和 ７０．２％，有很好的覆盖效果［３２］。 王学芳［３３］等模拟土壤风蚀模型，发现冬油

菜比冬小麦具有更好的抗风蚀和减少土壤养分流失的效果。 冬季覆盖农业技术是人们解决土壤风蚀问题、保
护生态环境的重大创新与发明。 种植冬油菜一方面可以避免春季播种土壤翻耕，减少耕作次数，减少沙尘源，
另一方面实现冬油菜的周年覆盖，有效降低土壤风蚀造成的环境污染［３２—３４］。 前人研究表明，与常规耕作系统

相比，在少耕或免耕条件下，真菌数量会更高，因为真菌的菌丝网络受到的破坏最小，并且对几丁质细胞壁的

降解具有更强的抵抗力［３５］。 真菌与细菌的比例较高表明土壤生态系统稳定，更接近未受干扰的土壤微生物

群落。 免耕系统能更好地建立真菌菌丝网络，这些菌丝网络可以有效地将养分转运到植物中［３６］。 真菌还具

有适应免耕系统中普遍存在的较冷和潮湿环境的优势［３７］。 与常规耕作相比，免耕环境有利于菌根真菌

（Ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇｉ）的丰度增加，通过促进大团聚体的形成和稳定，并通过养分的调动对维持土壤肥力方面发

挥着至关重要的作用［３８］。 本研究结果表明冬油菜根据土壤真菌数量明显增加，可能与土壤少耕和免耕有关，
而优势门丰度的差异可能与不同类型冬油菜根系分泌物不同有关。

８８ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４５ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

本研究结果还显示，种植白菜型和甘蓝型冬油菜可显著提高土壤酶活性，尤其是蔗糖酶、磷酸酶、和过氧

化氢酶，通过促进有机质的转化进而增加速效磷、碱解氮的含量，同时调节 ｐＨ（降低土壤碱化），提高土壤肥

力，改良土壤特性。 且白菜型冬油菜蔗糖酶、磷酸酶、全磷、速效磷、碱解氮的含量均显著高于甘蓝型冬油菜。
这是由于白菜型属于肉质根，甘蓝型属于木质根，到油菜成熟期白菜型的根更容易腐烂，能及时补充土壤养分

的损耗，并通过微生物的作用调节土壤酶和土壤肥力，促进土壤有机质向植物可直接利用的养分转变。 研究

冬油菜、马铃薯、玉米、冬小麦、春小麦、蚕豆等 ６ 种主要农作物茬口土壤耕作层肥力效应，发现除固氮作物蚕

豆茬口碱解氮含量较高外，冬油菜茬口土壤营养各项指标及土壤物理性状均显著优于其它作物茬口，其有机

质、全氮、全磷、全钾、碱解氮、速效磷、速效钾含量均高于休闲田，冬油菜茬口土壤总孔隙度、毛管孔隙度和田

间持水量分别有所提高［３９—４０］。 这些结果说明，种植冬油菜不但不会造成土壤养分的损耗，反而可以补充土壤

肥力，改良土壤理化性质，是一种用地养地作物，是很好的茬口作物。
现代农业措施如广泛的耕作、利用化肥农药、单作影响土壤微生物群落和土壤的可持续性，然而种植冬油

菜可以通过减少土壤耕作次数，降低对土壤真菌网络的破坏，同时根系分泌物影响真菌群落的组成，真菌驱动

土壤酶活性的增加，可以转化土壤养分向植物直接能够利用的营养物质转化，如碱解氮、速效磷含量增加，弥
补土壤养分的消耗和流失，来降低农药化肥的使用量，并可以降低土壤碱化程度，维持了土壤的持续性和可利

用性。 因此种植冬油菜具有很好的生态效益。

４　 结论

本研究结果表明，种植白菜型和甘蓝型冬油菜能够提高土壤微生物量碳、氮、磷的含量，改变收获期根际

土壤真菌群落组成和结构，显著增加子囊菌门、担子菌门、被孢菌门、壶菌门、毛霉门、油壶菌门等真菌的丰度，
进一步通过影响蔗糖酶、磷酸酶、过氧化氢酶等土壤酶的活性促进土壤有机质的转化，从而增加全磷、碱解氮、
速效磷等土壤肥力，同时可以调节土壤酸碱度，且白菜型的效果优于甘蓝型，具有很好的生态作物。 研究结果

为油菜—土壤—微生物互作研究及筛选分离益生真菌提供理论参考，为进一步扩大冬季覆盖作物的种植面

积，推动农业提质增效和改善我国北方生态环境具有重要意义。
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