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研究报告 

宁夏中部干旱带不同作物根际土壤真菌群落多样性及群落

结构 
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摘  要：【背景】宁夏中部干旱带常年缺水，植被稀疏，土地沙漠化严重，生态环境十分脆弱。土

地沙漠化导致土地生产力下降，制约着该区农业的发展，因此，改善宁夏中部干旱带农田生态环境

具有重要意义。【目的】为该区土地资源的合理利用开发及干旱区土壤真菌多样性的深入研究提供

基础数据和理论依据。【方法】运用 Illumina MiSeq 高通量测序技术对宁夏中部干旱带农田作物土

壤真菌种类进行预测，并对其进行真菌多样性和群落结构的分析。【结果】5 个处理中真菌种类均

较为丰富，丰富度指数无差异；真菌多样性指数分别以‘张杂谷 5 号’谷子最高，藜麦的多样性最低，

且存在极显著差异。不同作物根际土壤中，子囊菌门(Ascomycota)为最优势菌门，相对丰度为

73.00%−89.14%，且远远大于次优势菌门——担子菌门(Basidiomycota，3.9%−16.5%)，表现出非常明

显的优势；支顶孢属(Acremonium)和裂壳菌属(Schizothecium)为共有的优势菌属。土壤速效磷和土壤

碱解氮会对土壤真菌群落结构和功能多样性产生影响，土壤微生物群落结构、功能多样性的变化是

土壤理化性质与微生物相互作用的结果。【结论】休闲和种植作物的农田土壤养分均可不同程度的

提高，土壤 pH 降低，真菌群落结构和多样性发生变化。说明合理的土地利用有利于丰富农田土壤

微生物群落结构和多样性，改良土壤特性，进而促进该区域土壤生态系统的稳定，提高农田土地资

源的合理利用。 
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Abstract: [Background] The arid zone in central Ningxia is characterized by perennial water shortage, 
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sparse vegetation, serious desertification and fragile ecological environment. Land desertification leads to 
the decline of land productivity and restricts the development of agriculture in this area. Therefore, it is of 
great significance to improve the farmland ecological environment in the arid zone of central Ningxia. 
[Objective] In order to provides basic data and theoretical basis for the rational utilization and 
development of land resources and the further study of soil fungal diversity in arid areas. [Methods] This 
research used Illumina MiSeq high-throughput sequencing technology to study the species and diversity of 
soil fungi, and analyze the fungal diversity index and community structure. [Results] Among the five 
treatments, fungi species were abundant and richness index had no difference. The diversity index of fungi 
was highest in Zhangzagu No. 5 millet and lowest in quinoa, and there were significant differences. 
Ascomycota was the most dominant phylum in the rhizosphere soil of different crops, and the relative 
abundance ranged from 73.00% to 89.14%, which was much larger than the subdominant 
phylum——Basidiomycota (3.9%−16.5%) and showed a very obvious advantage; Apart from that 
Acremonium and Schizothecium were common dominant genera. Through DCA correspondence analysis 
and correlation analysis, it was found that soil available phosphorus and soil alkali-hydrolyzed nitrogen 
affected the structure and functional diversity of soil fungi community. The change of soil microbial 
community structure and functional diversity was the result of interaction between soil physical and 
chemical properties and microorganisms. [Conclusion] The soil nutrients of recreational and crop-growing 
farmland can be increased in different degrees, the soil pH decreases, and the fungal community structure 
and diversity change. It shows that rational farmland use is conducive to enriching the structure and 
diversity of soil microbial community, improving soil characteristics, and then promoting the stability of 
soil ecosystem in the region, and improving the rational utilization of farmland land resources. 

Keywords: Arid zone of central Ningxia, Rhizosphere soil, Fungal community diversity, Community structure 

真菌作为微生物区系的主要成员，具有分解有

机质，为植物提供养分的功能，是土壤生态系统是

否健康的指示物[1-2]。前人研究发现，真菌多样性受

到各种因素的影响，如土壤 pH 值[3]、土地利用方

式[4]、土壤养分状况[5]、耕作措施[6]、植被类型[7-8]

等，但土壤本身的特性和作物根系分泌物等对真菌

群落结构及多样性的影响更大[9-10]。近年来，对土

壤真菌群落结构和功能的研究受到了研究者们的

高度关注。Maestre 等[11]研究发现随着干旱程度的

增加，土壤中微生物的多样性和丰富度均呈降低趋

势；在干旱条件下，子囊菌门为最优势真菌菌门，

其次为担子菌门和壶菌门。张美庆等[12]对我国东南

沿海七省的 15 种土类 60 科植物根区的土样进行研

究，发现球囊菌属为共有优势属，且在北方地区的

出现率高于南方地区。此外，还有研究发现，真菌

群落结构及多样性同样受到季节变化的影响[13-14]。 

宁夏中部干旱带地处宁夏回族自治区中部，主

要包括盐池县、同心县、海原县、红寺堡开发区、

固原原州区北部等地区。宁夏中部干旱带东靠毛乌

素沙漠，南靠黄土高原，西接腾格里沙漠，是全国

土地沙漠化严重的地区之一。该区常年缺水，植被

稀疏，土地沙漠化严重，生态环境十分脆弱。土地

沙漠化不仅导致土地生产力下降、促使土地沙漠化

扩大，还制约着该区农业的发展，因此，改善宁夏

中部干旱带农田生态环境具有重要意义。近年来，

由于人们不能合理利用土地资源，导致土壤质量下

降，但种植哪种作物更有利于干旱区农田土壤生态

系统的稳定呢？目前，已有的关于宁夏中部干旱带

农田土壤的研究大多集中在土壤物理、化学性状的

变化上，而在土壤微生物群落结构、功能多样性上

的研究较少。基于此，本研究选取适宜在干旱区种

植的、具有耐旱耐瘠薄和培肥土壤的作物藜麦、谷

子和大豆作为研究对象，利用高通量测序技术对它

们的根际土壤进行分析，为探明不同作物根际土壤

理化性质、真菌多样性和真菌群落结构的变化及真

菌功能多样性和群落结构对土壤理化性质的响应，

以期为该区土地资源的合理利用开发及干旱区土壤

真菌多样性的深入研究提供基础数据和理论依据。 
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1  材料与方法 

1.1  主要试剂和仪器 

Q5® High-Fidelity DNA Polymerase，NEB 公司；

Quant-iT PicoGreen dsDNA Assay Kit、Agarose 和

TAE，Invitrogen 公司；Marker，TaKaRa 公司。PCR

扩增仪，ABI 公司；酶标仪，BioTek 公司；电泳仪，

北京六一生物科技有限公司；凝胶成像系统，北京

百晶生物技术有限公司。 

1.2  试验区概况 

试验于 2017 年 5 月至 10 月在宁夏同心县王团

镇旱作节水高效农业科技园区进行。该园区位于宁

夏 中 部 干 旱 带 ， 地 理 位 置 为 105°59'27"E ，

36°51'42"N，地势呈南高北低，该区土壤类型为砂 

壤土，属温带干旱、半干旱大陆性气候，海拔约 1 370 m，

干旱少雨，年降水量 150 mm−300 mm，年际变率大，

降水主要集中在 7−9 月，年蒸发量在 2 325 mm 左右，

年平均气温 8.6 °C，≥10 °C 的积温约 3 000 °C，无霜

期 120−218 d。试验地前茬为玉米，基础理化性质为：

全氮 0.44 g/kg、有机质 8.2 g/kg、碱解氮 18.60 mg/kg、

速效钾 198.0 mg/kg、速效磷 1.38 mg/kg、pH 9.04。

2017 年 5−9 月份的气温和降雨量见图 1。 

1.3  试验设计 

试验采用单因素随机区组试验设计，共设 5 个

处理，分别为休耕地(翻耕后不种植任何作物，C)、

大豆(品种为‘宁黑 1 号’，H)、藜麦(品种为‘静藜    

1 号’，L)、谷子(品种为‘豫谷 18 号’，Y 和‘张杂谷     

5 号’，Z)，各处理 3 次重复，共计 15 个小区，小

区面积 8 m×3.2 m=25.6 m2，每小区内种植 8 行作物， 

小区之间间隔为 0.4 m，试验地四周设保护行，行宽

1 m，试验面积共计 563.04 m2。各供试作物分别于

2017 年 5 月 1 日至 5 月 3 日播种，2017 年 10 月 1 日

收获。藜麦等行距种植，行距 40 cm，株距 40 cm 左

右，播深 3 cm−5 cm，种植密度 4 200 株/666.7 m2；

大豆等行距种植，行距为 40 cm，株距 15 cm−20 cm，

播深 3 cm−5 cm，种植密度 8 300 株/666.7 m2；谷子

等行距种植，行距为 40 cm，株距 4 cm−5 cm，种植

密度 30 000 株/666.7 m2。播种前对试验地进行旋耕、

粑耱，每 666.7 m2 施牛粪 2 m3、复合肥 50 kg (总养分

大于等于 45%，N׃P׃K 为 15%:15%:15%)。整个生育

期共滴水 2−3 次，并随水施尿素 10 kg/666.7 m2。为

尽量减少土壤扰动对微生物群落的影响，本试验共进

行两次中耕，且均在作物生长前期进行，后期尽量不

扰动土壤；第一次浅锄、细锄，达到灭草不埋苗；第

二次深锄、细锄，灭净杂草，并向作物根部培土。 

1.4  样品采集 

根际土壤样品的采集采用抖根法。于 2017 年

10 月 1 日作物成熟收获时进行土壤取样，每小区选

取 5 个样点，每一样点选择 3 株，将这 3 株的根际

土混匀，作为该样点的土壤，共取得 25 份土壤样

品。取样步骤：首先去除地表约 5 cm 厚的土壤，

用铁锹挖取作物的完整根部，先轻轻抖落不含根系 

 

 
 

图 1  同心县 2017 年 5−9 月份的气温和降雨量 
Figure 1  Temperature and rainfall in Tongxin County from May to September in 2017 
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的大块土壤，然后用刷子刷下附着在根毛上的土

壤，即为根际土。将取得的根际土装入无菌自封袋

内，于冰盒内保存带回实验室，迅速过 2 mm 的网

筛，除去根系、作物凋落物等杂物，一部分保存于

−80 °C，用于高通量测序，另一部分自然风干，用

于土壤理化性质的测定。 

1.5  土壤微生物总 DNA 的提取和测序 

将采集的土壤样品送到上海派森诺生物科技

股份有限公司进行 Illumina MiSeq 高通量测序。利

用前向引物 ITS5F (5′-GGAAGTAAGTCGTAACAA 

GG-3′)和反向引物 ITS1R (5′-GCTGCGTTCTTCTC 

GATGC-3′)对真菌 ITS1 区进行了 PCR 扩增。PCR

反应体系：5×Reaction buffer 5 μL，5×GC buffer 5 μL，

dNTPs (2.5 mmol/L) 2 μL，Forward primer (10 μmol/L) 

1 μL，Reverse primer (10 μmol/L) 1 μL，DNA 

template 2 μL，ddH2O 8.75 μL，Q5 DNA polymerase 

(2 U/μL) 0.25 μL。PCR 反应条件：98 °C 2 min；98 °C 

15 s，55 °C 30 s， 72 °C 30 s，25−30 个循环；72 °C 

5 min。扩增结果进行 2%琼脂糖凝胶电泳，切取目

的片段然后用 Axygen 凝胶回收试剂盒回收目的片段。 

1.6  序列分析 

高通量测序过程中，可能产生一系列错误或有

疑问的序列，为了保证分析结果的可靠和准确，必

须对所获得的有效序列的质量作进一步的评估，从

而获得可用于后续分析的序列。首先运用 QIIME

软件[15](Quantitative insights into microbial ecology，

V1.8.0)识别疑问序列，然后对其进行过滤、检查并

剔除嵌合体序列。剔除标准为：序列长度<150 bp，

且含有模糊碱基的序列；5′端引物错配碱基数>1 的

序列；含有连续相同碱基数>8 的序列。经嵌合体检

测后，其余的高质量序列以 97%的序列相似度聚集

成操作分类单元(OTU)。 

1.7  土壤理化性质的测定 

将风干的 25 份土样分别过 1 mm 和 0.25 mm 的

网筛用于土壤理化性质的测定。测定方法如下：pH

测定的土水比为 1:5；有机质(Soil organic matter，

SOM)采用重铬酸钾容量法——外加热法；速效钾

(Available kalium，AK)采用 NH4OAc 浸提-火焰光

度 法 ； 速 效 磷 (Available phosphorus ， AP) 采 用

NaHCO3-钼锑抗比色法；全氮(Total nitrogen，TN)

采用凯氏定氮法；碱解氮(Alkali-hydrolyzable nitrogen，

AN)采用半微量扩散法[16]。 

1.8  数据处理 

利用 Microsoft Excel 2010、DPS 对试验数值进

行计算、分析及作图；α 多样性指数的计算参照

Chao[17-18]、Shannon[19-20]以及 Simpson[21]等提出的

计算方法。利用 QIIME 软件获取各组样本在门和属

分类水平上的细菌群落组成和丰度分布，并用 R 语

言工具将其绘制成柱状图。使用 Canoco 4.5 软件对

在 属 水 平 上 的 土 壤 真 菌 群 落 进 行 主 成 分 分 析

(Principal component analysis，PCA)及土壤理化性质

和真菌群落多样性进行对应分析(Correspondence 

analysis，DCA)。 

2  结果与分析 

2.1  不同作物根际土壤理化性质 

对取得的 25 份土壤样品进行理化性质的测定。

结果显示，不同作物根际土壤理化性质间有差异，

但差异不大，且不同指标间的差异有所不同(表 1)。

与播前相比，种植作物提高了土壤全氮、有机质、

碱解氮、速效钾和速效磷含量，降低了土壤 pH 值。

就土壤 pH 值而言，C>L>H>Y>Z，且 C、L 处理与

H、Y、Z 处理之间差异显著；与 C 处理相比，L、

H、Y、Z 处理分别降低了 0.12%、2.34%、2.47%和

3.08%。土壤全氮含量表现为 C>L>H>Y>Z，且 C

处理与 L、H、Y、Z 处理间均存在差异，其中与 Z

处理的差异最为显著；与 C 处理相比，L、H、Y、

Z 处理分别降低了 11.67%、15.00%、23.33%和

30.00%。土壤有机质含量表现为 L>C>H>Y>Z，且

C、L 处理与 H、Y、Z 处理之间存在差异，其中与

Z 处理的差异最显著；与 L 处理相比，C、H、Y、

Z 处理分 别降低了 2.79%、 14.66%、 18.00%和

24.68%。土壤碱解氮含量表现为 L>H>C>Y>Z，且

各处理间存在差异，其中以 L 处理和 Z 处理的差异
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显著；与 L 处理相比，H、C、Y、Z 处理分别降低

了 9.51%、16.04%、24.34%和 27.90%。土壤速效钾

含量表现为 L>Z>Y>C>H，各处理间有差异，但以

L 处理与 C、H 处理间的差异最显著；与 L 处理相

比，Z、Y、C、H 处理分别降低了 8.44%、14.00%、

52.84% 和 62.15% 。 土 壤 速 效 磷 含 量 则 表 现 为

Z>L>Y>H>C，且 Z 处理与其余 4 种处理间差异显

著；与 Z 处理相比，L、Y、H、C 处理分别降低了

23.27%、41.00%、41.27%和 45.15%。参试作物中

藜麦根际土壤的有机质、碱解氮和速效钾的含量最

高，谷子根际速效磷含量最高，休耕处理的全氮含

量最高。 

2.2  不同作物根际土壤真菌群落多样性 

通过 Illumina MiSeq 高通量测序，共得到   

968 506 条序列，按 97%相似度归并后共获得      

1 848 条不同的 ITS1 区 OTU。5 组处理真菌群落多

样性分析结果见表 2，从表 2 中可以得知，不同处

理下根际土壤真菌群落丰富度指数(Chao1 指数和

ACE 指数)均表现为 Z>C>H>L>Y，多样性指数则表

现为 Z>C>H>Y>L，由此可知，C 处理下真菌多样

性指数和丰富度指数均不是最低，相反，较 H、L、

Y 处理还有所上升，这说明休耕不仅不会降低真菌

群落多样性，反而对维持真菌群落结构和提高真菌

多样性有利。方差分析结果表明，不同处理间根际

土壤真菌丰富度指数间均无显著性差异，但 Z 处理

下 Simpson 指数与 L 处理差异显著，Shannon 指数

与其他 4 种处理均达显著水平。可见，土壤真菌多

样性会因作物的变化而发生改变。 

 
表 1  不同作物根际土壤理化性质 
Table 1  Physical and chemical properties of rhizosphere soil of different crops 

处理 

Treat 
pH 

全氮 

TN (g/kg) 

有机质 

SOM (g/kg) 

碱解氮 

AN (mg/kg) 

速效钾 

AK (mg/kg) 

速效磷 

AP (mg/kg) 

C 8.11±0.05a 0.60±0.03a 14.26±0.29a 33.01±3.85ab 268.33±10.09c 1.98±0.61b 

H 7.92±0.01b 0.51±0.06bc 12.52±0.54b 35.58±8.35ab 215.33±13.27c 2.12±0.47b 

L 8.10±0.02a 0.53±0.01b 14.67±0.05a 39.32±0.81a 568.93±0.03a 2.77±0.28b 

Y 7.91±0.08b 0.46±0.01cd 12.03±0.28b 29.75±7.89ab 489.33±64.14b 2.13±0.31b 

Z 7.86±0.01b 0.42±0.01d 11.05±0.30c 28.35±0.70b 520.90±33.95ab 3.61±0.49a 

注：数据表示形式均为平均值±标准误，表中小写字母表示根际土壤理化性质在不同作物间的差异显著(P<0.05). C：休耕；H：大豆；

L：藜麦；Y、Z：谷子. 下同. 
Note: The data representations are mean ± standard error. The small letters in the table indicate that the physical and chemical properties of 
rhizosphere soil are significantly different among different crops (P<0.05). C: Fallow; H: Soybean; L: Quinoa; Y, Z: Millet. The same as 
below. 

 
表 2  不同作物根际土壤真菌群落多样性 
Table 2  Diversity of fungal communities in rhizosphere soil of different crops 

处理 

Treat 

操作分类单元

OTUs 

丰富度指数 

Richness index 

多样性指数 

Diversity index 

Chao1 index ACE index Simpson index Shannon index 

C 1 104 535.86±102.99a 541.09±101.94a 0.95±0.02ab 6.06±0.71ab 

H 1 015 506.51±37.16a 517.40±51.54a 0.94±0.03ab 5.78±0.40b 

L 975 505.24±39.64a 516.66±40.61a 0.92±0.02b 5.24±0.30b 

Y 948 491.63±50.80a 501.31±44.58a 0.94±0.03ab 5.68±0.51b 

Z 1 088 568.75±84.07a 575.23±79.61a 0.97±0.01a 6.92±0.10a 

注：表中不同小写字母代表不同处理间差异在 0.05 水平上显著. 
Note: Different small letters in the table represent significant differences between treatments at 0.05 level.  
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2.3  不同作物根际土壤真菌群落结构 

本研究共获得分属 9 门 19 纲 58 目 89 科    

145 属的信号。在门分类水平上属于 9 个类群(图

2A)，主要包括：子囊菌门(Ascomycota)、担子菌门

(Basidiomycota)、接合菌门(Zygomycota)、壶菌门

(Chytridiomycota)、丝足虫类(Cercozoa)、纤毛亚门

(Ciliophora) 、 Rozellomycota 、 球 囊 菌 门

(Glomeromycota)和未知菌属(Others)。其中，子囊菌

门在 5 组土样中的相对丰度为 73.00%−89.14%，是

最优势菌门，远远大于次优势菌门——担子菌门(相

对丰度为 3.9%−16.5%)；其次，休耕地(C)、藜麦(L)

和谷子(Y)的根际土壤中子囊菌门的相对丰度显著

大于大豆(H)和谷子(Z)，而担子菌门的丰度则小于

大豆(H)和谷子(Z)。另外，球囊菌门在谷子(Y)的根

际土壤中不存在。 

在属分类水平上，5 组土壤样品中相对丰度大

于 1%的优势真菌属共 8 个(图 2B)，分别为支顶孢

属 (Acremonium) 、 Pyrenochaetopsis 、 裂 壳 菌 属

(Schizothecium)、足孢子菌属(Podospora)、被孢霉

属 (Mortierella) 、 光 黑 壳 属 (Preussia) 、 短 梗 霉 属

(Aureobasidium)和曲霉属(Aspergillus)。从图 2B 中

可 知 ， 各 处 理 的 优 势 属 不 同 ， 休 耕 地 (C) 中

Pyrenochaetopsis 为最优势属，相对丰度为 4.36%；

次优势属为被孢霉属，相对丰度为 3.78%。大豆(H)

中足孢子菌属为最优势属，相对丰度为 10.40%；次

优势属为曲霉属，相对丰度为 3.02%。藜麦(L)中支

顶孢属为最优势属，相对丰度为 8.96%；次优势属

为光黑壳属，相对丰度为 1.58%。谷子(Y)中裂壳

菌属为最优势属，相对丰度为 4.38%；次优势属

为 Pyrenochaetopsis 和短梗霉属，相对丰度分别为

3.68%和 3.64%。谷子(Z)中被孢霉属为最优势属，

相对丰度为 4.30%；次优势属为裂壳菌属，相对

丰度为 3.94%。另外，支顶孢属和裂壳菌属为     

5 组土样共有的优势菌属，曲霉属为大豆(H)特有

的。由此可见，种植不同的作物能够改变其根际

土壤真菌群落结构，各作物根际优势属及其丰度

发生了变化。 

在属水平上对土壤真菌群落进行 PCA 分析，

结果显示(图 3)，5 个处理的样点均位于第 1 象限，

且各处理所代表的点之间有一定的距离，说明不同

处理的真菌群落组成具有差异性；其次，从图 3 还

可以得知，休耕(C)、谷子(Z)和谷子(Y)处理的样点

空间分布较为集中，说明这 3 种作物的根际土壤真

菌群落结构组成较为相似。 

 

 
 

图 2  真菌群落组成及相对丰度 
Figure 2  Composition and relative abundance of fungal communities 

注：A：真菌门；B：优势真菌属. 

Note: A: Fungal phylum; B: Dominant fungal genera. 
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图 3  土壤真菌群落主成分分析(PCA) 
Figure 3  Principal component analysis (PCA) of soil 
fungal community 
 

2.4  不同作物根际土壤真菌群落组成与土壤理

化性质的相关性 

为进一步分析土壤理化性质对土壤真菌群落

结构的影响，对 5 组土壤样品中的优势真菌属和

土壤理化性质进行 DCA 分析(图 4)，结果显示第

1 轴和第 2 轴累计解释变量达到 32.9%，且土壤

理化性质对真菌群落结构的影响较大，其中，速

效磷作用最大，它与大部分真菌属呈正相关。由

图 4 可知，Acremonium 与土壤 pH、全氮、有机

质、碱解氮和速效钾均呈正相关，其中，与 pH

和 有 机 质 呈 显 著 性 正 相 关 (P<0.05) ；

Schizothecium 和 Preussia 与速效钾和速效磷呈正

相关，与土壤 pH、全氮、有机质和碱解氮呈负

相关，其中，Schizothecium 与碱解氮呈极显著性

负相关(P<0.01)；Pyrenochaetopsis 和 Podospora

与速效磷呈正相关，与土壤 pH、全氮、有机质、

碱解氮和速效钾呈负相关；Mortierella 与全氮呈

正相关，与其余因子呈负相关；Aureobasidium

与速效磷和速效钾呈正相关，与其余因子呈负相

关；Aspergillus 与全氮呈正相关，与其余因子呈

负相关。 

2.5  不同作物根际土壤真菌群落多样性与土壤

理化性质的相关性 

对不同作物根际土壤真菌群落多样性与土壤

理化性质进行相关性分析，结果表明(表 3)，土壤 
 

 
 

图 4  不同作物根际土壤真菌群落组成与土壤理化性质之间的对应分析(DCA) 
Figure 4  Correspondence analysis between fungal community composition and soil physical and chemical properties of 
rhizosphere soil of different crops (DCA) 



2970 微生物学通报 Microbiol. China 

  

Tel: 010-64807511; E-mail: tongbao@im.ac.cn; http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

 

表 3  不同作物根际土壤真菌群落多样性与土壤理化性质之间的相关性 
Table 3  Correlation between fungal community diversity and soil physical and chemical properties in rhizosphere soil of 
different crops 

相关性 

Relevance 
pH 

有机质 

SOM (g/kg) 

全氮 

TN (g/kg) 

碱解氮 

AN (mg/kg) 

速效钾 

AK (mg/kg) 

速效磷 

AP (mg/kg) 
Chao1 index −0.183 −0.338 −0.210 −0.487 0.078 0.683 

ACE index −0.135 −0.300 −0.232 −0.488 0.219 0.731 

Simpson index −0.556 −0.699 −0.416 −0.838* −0.114 0.450 

Shannon index −0.578 −0.725 −0.488 −0.867* 0.003 0.519 

注：*相关性在 0.05 水平上显著. 

Note: *Significant correlation at 0.05 level.  
 

pH、全氮、有机质和碱解氮均与根际土壤真菌群落

丰富度指数(Chao1 指数和 ACE 指数)和多样性指数

(Simpson 指数和 Shannon 指数)呈负相关，这说明土

壤 pH 值、全氮、有机质和碱解氮含量的高低会抑

制根际土壤真菌丰富度和多样性；其次，多样性指

数(Simpson 指数和 Shannon 指数)与碱解氮的相关

性达显著水平(P<0.05)，这说明土壤碱解氮含量过

高会降低根际土壤真菌多样性。此外，根际土壤真

菌群落丰富度指数(Chao1 指数和 ACE 指数)和多样

性指数(Shannon 指数)与速效钾和速效磷均呈正相

关，这说明土壤中速效养分的含量也是影响根际土

壤真菌多样性的主要驱动因子。 

3  讨论 

土壤真菌数量巨大，种类繁多，可作为检测土

壤质量变化的重要指标，在评价土壤生态系统等功

能方面有着重要作用[22]。微生物多样性指数是评价

土壤微生物群落多样性的有效方法，多样性指数高

表明微生物群落多样性较高[23]。本研究发现，谷子

(Z)的根际土壤真菌多样性指数最高，藜麦(L)的最

低，说明谷子(Z)的根际土壤真菌多样性较高，藜麦

(L)的根际土壤真菌多样性较低，这可能是不同作物

的根际分泌物不同，从而影响了其根际真菌群落结

构，进而导致其真菌功能多样性发生变化。此外，

还发现休耕地土壤真菌多样性指数也还处于较高

水平，这与 van der Wal 等[24]和毕明丽等[25]的研究

结果相似，说明种植作物和休耕均会不同程度地促

进或抑制真菌的生长，均有利于改善农田土壤微生

物群落结构，改变微生物的多样性。 

土壤真菌群落结构组成对生态系统均可产生

深远的影响，对生态系统的平衡也起着重要的作

用。子囊菌门大多为腐生菌，是土壤中重要的分解

者[26]，可以分解难降解的有机质，在养分循环方面

起着重要作用[27]，本研究分析出的 8 个真菌群落中

子囊菌门相对丰度最大，在 5 个处理中的占比达

73.00%−89.14%，为最优势真菌门(图 2A)，这说明

本研究的 5 种处理均有利于改善农田土壤真菌群落

结构，使得有益真菌比例增加。被孢霉属是土壤习

居菌，是一种具有较强分解纤维素能力的真菌。前

人研究发现，只有接合菌门的被孢霉属被确定为对

土壤有益的微生物[28]，本研究中的被孢霉属均来自

接合菌门。此外，研究发现土壤真菌群落组成与根

腐病的发生存在一定的联系，被孢霉属在健康植株

的根际土壤中相对丰度显著高于发病植株根际土

壤[29]，在本研究中，被孢霉属在谷子(Z)的根际土壤

中占比较大，因此可以推测‘张杂谷 5 号’谷子植株

根际抵抗根腐病的能力较强。其次，高玉峰等[30]

研究表明土壤微生物群落结构越丰富、多样性越高

时，抵抗病原菌的能力也就越强。在本研究中，‘张

杂谷 5 号’谷子的根际土壤中真菌多样性和丰富度

较其他处理而言最高，推测其抗病能力最强。 

土壤理化性质与真菌群落结构和多样性有着

密切联系，为探究影响根际土壤真菌群落结构及多

样性的主要影响因子，绘制对应分析图(图 3)和相关

性表(表 3)，研究结果表明，速效磷对根际土壤真菌
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群落结构的影响最大，且与根际土壤丰富度指数和

多样性指数均呈正相关，这与大多施磷肥会提高土

壤真菌多样性的研究结果相一致[31-32]，这可能是由

于磷是微生物细胞结构的重要组成元素，从而导致

微生物表现出对磷养分的依赖。但与 Šmilauer[33]认

为土壤磷与真菌群落结构或多样性并没有显著相

关性是相互矛盾的，可能与试验地土壤条件和管理

等因素有关，具体为何种因素有待进一步探究。

Hazard 等[34]研究显示，土壤环境因子(如：有机质

等)对土壤真菌群落结构也会产生重要影响，与本试

验结果不一致，这还需要进一步探究。土壤 pH 也

是影响真菌群落结构组成的重要环境因子，对土壤

真菌的生长繁殖具有显著影响[35]；其次，真菌比较

喜欢在偏酸性土壤中生存[36]。本研究的 5 组土样的

pH 值在 7.86−8.11 之间，呈弱碱性，与根际土壤真

菌多样性指数与丰富度指数均呈负相关关系，这也

说明真菌喜欢在偏酸性的环境中生长。此外，高玉

峰等[30]指出土壤碱解氮含量的高低会影响土壤真

菌的种类和数量，且随着土壤碱解氮的增多，真菌

数量会下降。可见，土壤碱解氮也是导致土壤真菌

群落功能多样性发生变化的一个重要因子，这与本

研究结果有一致的地方。因此，作为植物与土壤的

沟通桥梁，真菌群落结构必然会受到植物和土壤环

境因子的直接或间接的影响，就本研究而言，土壤

有效磷含量和碱解氮含量是导致土壤真菌群落结

构和多样性变化的重要驱动因素。 

4  结论 

在宁夏中部干旱带不同作物根际土壤真菌多

样性与群落结构间存在差异，其中以‘张杂谷 5 号’

谷子品种的丰富度指数和多样性指数最高。子囊菌

门为各作物根际土壤中的最优势菌门，担子菌门为

次优势菌门；支顶孢属和裂壳菌属为不同作物根际

土壤共有的优势菌属类群；此外，曲霉属为大豆根

际中新发现的真菌属。相关性分析表明土壤真菌群

落结构和功能多样性受土壤有效磷和碱解氮的影

响较大。 
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