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摘  要：【背景】土壤真菌主导田间秸秆腐解的过程，秸秆还田配施有机肥可为真菌提供良好的

营养物质。【目的】研究麦玉轮作模式下长期秸秆还田配施有机肥对麦田土壤真菌多样性的影响。

【方法】依托山西南部麦玉轮作区长达 14 年的秸秆还田和施有机肥长期定位试验，采用高通量测

序开展土壤真菌群落结构和多样性对不施肥+秸秆清茬(CK)、氮磷化肥+秸秆清茬(NP)、氮磷化肥+
秸秆还田(SNP)、氮磷化肥+有机肥+秸秆清茬(NPM)及氮磷化肥+秸秆还田+有机肥(SNPM)的响应

差异研究。【结果】秸秆还田和施有机肥处理组的物种丰富度指数、Chao1 指数和 ACE 指数均高

于 CK。5 个处理共产生 953 个分类操作单元(operational taxonomic units, OTU)，CK、NP、NPM、

SNP 和 SNPM 分别具有 398、451、472、462 和 440 个 OTU。在门水平上共检测出 9 个菌门，其

中子囊菌门(Ascomycota)、毛霉门(Mucoromycota)和担子菌门(Basidiomycota)为 3 个主要菌门，各

处理中所占丰度差异显著；在属水平上共检测出 262 个真菌属，其中 CK 丰度较高的 3 个属为柄

孢壳菌属(Podospora) 18.85%、被孢霉属(Mortierella) 16.67%和镰刀菌属(Fusarium) 7.77%；NP、
NPM、SNP 和 SNPM 丰度较高的前 3 个相同属均为 Dendrostilbella、毛葡孢属(Botryotrichum)和被

孢霉属(Mortierella)，但相对丰度值存在差异。由聚类分析可知，NPM 和 SNPM 群落组成相似度
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高，归为一类，而 CK、NP、SNP 各独立为一类。与环境因子间冗余分析发现，TN 含量是影响土

壤真菌群落结构的关键因子，也受速效磷、pH、速效钾、碱解氮和全磷等环境指标影响。【结论】

长期秸秆还田和施有机肥改变了小麦土壤真菌种群结构和多样性。  

关键词：小麦；秸秆还田；有机肥；土壤真菌群落；长期定位试验 
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Abstract: [Background] Soil fungi dominate the straw decomposition in the field, and straw 
incorporation and manure application provide nutrients for fungi. [Objective] To study the 
effect of long-term straw incorporation and manure application on the soil fungal diversity in 
the field with winter wheat-summer maize rotation. [Methods] Basing on the 14-year location 
experiment of straw incorporation and manure application in the field with wheat-maize rotation 
in southern Shanxi province, the study employed high-throughput sequencing to explore the soil 
fungal community structure and diversity in response to straw incorporation and manure 
application. The treatments included straw stubble cleaning+unfertilized control (CK), straw 
stubble cleaning+N and P fertilizers (NP), straw incorporation+N and P fertilizers (SNP), straw 
stubble cleaning+N and P fertilizers+manure (NPM), and straw incorporation+N and P 
fertilizers+manure (SNPM). [Results] The richness, Chao1 index, and ACE index of soil fungi 
in the treatments with straw incorporation and manure were higher than those of CK. A total of 
953 OTUs was detected in the five treatment soils. Specifically, CK, NP, NPM, SNP, and 
SNPM had 398, 451, 472, 462, and 440 OTUs, respectively. A total of 9 fungal phyla were 
detected, among which Ascomycota, Mucoromycota, and Basidiomycota were dominant and 
their abundance were significantly different among treatments. A total of 262 fungal genera 
were detected, among which the three genera with high abundance were Podospora (18.85%), 
Mortierella (16.67%), and Fusarium (7.77%) in the CK. The top three common genera with 
high abundance in NP, NPM, SNP, and SNPM were Dendrostilbella, Botryotrichum, and 
Mortierella, which showed different relative abundance among treatments. According to the 
cluster analysis, NPM and SNPM with high similarity in fungal community composition and 
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were classified into one category, while CK, NP and SNP were independent categories. The 
redundancy analysis with environmental factors showed that total nitrogen content was the key 
factor affecting soil fungal community structure, which was also affected by available 
phosphorus, pH, available potassium, available nitrogen, and total phosphorus. [Conclusion] 
Straw incorporation and manure could alter the soil fungal community structure and diversity in 
the field with winter wheat-summer maize rotation. 
Keywords: wheat; straw incorporation; manure; soil fungal community; long-term location 
experiment 

土壤微生物作为农田生态系统的关键组

分，在介导有机质分解和养分循环方面发挥核

心作用[1]，能降解动植物残体，分解和利用土壤

中的大分子有机物质并以代谢产物等形式参与

土壤养分转化，对土壤农田生态系统的可持续

发展起到至关重要的作用[2]。真菌作为土壤微生

态的重要分解者，能分解土壤有机质和矿物质

成分，参与养分转化和能量循环[3]，在维持土壤

肥力、土壤生态和促进土壤可持续发展等方面

具有重要意义。 
目前，我国年均秸秆产量约 8.65×108 t[4]，

畜禽粪污 2015年产量为 3.834×109 t且随着人民

生活品质提高而逐年增加[5]，不合理利用会加

剧环境污染。秸秆还田或者施有机肥均可提高

土壤肥力和作物产量，是合理利用生物资源和

促进土壤可持续发展的重要途径。土壤真菌主

导田间秸秆腐解的过程，配施有机肥为真菌提

供良好的 N、P、K 等营养物质，有利于秸秆分

解和加速养分转化[6]。已有研究表明，秸秆覆

盖还田可丰富水稻、玉米和小麦等作物的田间

土壤肥力和真菌群落多样性[7-9]，Chen 等[10]研

究发现玉米秸秆降解时，土壤放线菌、革兰氏

阴性菌和革兰氏阳性菌的丰度明显上升。相较

于细菌，真菌能分解秸秆中的易降解组分，还

能高效分解纤维素、半纤维素和木质素等难降

解组分[11]。李鹏等[12]研究发现秸秆还田处理下，

稻田土壤真菌群体的数量和多样性指数显著增

加，还能富集分解纤维素较强的菌类。纪程等
[13]研究发现，在稻麦轮作模式下秸秆还田降低

了真菌群落多样性，子囊菌门(Ascomycota)的相

对丰度提高了 25%，裂壳菌属(Schizothecium)、
帚枝霉属 (Sarocladium)和赤霉菌属 (Gibberell)
等潜在秸秆降解真菌属的相对丰度提高了

2.5−132.3 倍，也表明潜在分解纤维素的真菌富

集，加速麦秆降解。Wang 等[14]研究结果表明免

耕秸秆覆盖土壤后真菌的丰富度显著提高。刘

晶鑫等[15]研究有机肥与化肥单施、混施发现，

添加有机肥的处理组提高了黑土表层土壤微生

物群落的丰富度和多样性。高学振等[16]研究有

机肥施用与秸秆还田发现，添加秸秆可显著提

高黑土细菌、真菌数量，但混施有机肥差异不

显著。Sun 等[17-18]采用秸秆还田配施有机肥处

理可提高真菌、细菌群落结构的多样性。但也

有 Li 等[19]研究发现秸秆还田配施有机肥未显

著增加微生物丰富度，但与秸秆还田不施有机

肥相比，通过增加革兰氏阳性菌/革兰氏阴性菌

比例改变了微生物种群结构。 
采用秸秆还田和施有机肥对土壤微生物的

影响研究已经广泛开展，较多的研究集中于单一

秸秆还田或单一施有机肥处理，秸秆还田配施有

机肥的研究甚少，尚不清楚长期秸秆还田配施有

机肥是否能丰富土壤真菌群落的多样性和丰富

度。本研究依托山西省南部小麦-玉米一年两熟

麦玉轮作区长达 14 年的秸秆还田和施有机肥长
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期定位试验，通过高通量测序检测长期秸秆还田

配施有机肥后土壤真菌的丰富度，揭示麦田生态

系统在秸秆还田和配施有机肥后土壤真菌群落

组成差异，以期为保障麦田生态系统土壤的健康

及构建可持续发展的栽培管理技术体系提供理

论依据。 

1  材料与方法 
1.1  试验区概况 

试验于 2007 年 4 月‒2021 年 6 月在山西农

业大学棉花研究所的农场(牛家凹试验基地)进
行。试验基地位于山西省运城市夏县(35°11′N，

111°05′E)，年平均温度为 13.2 ℃，年日照时长

为 2 293.4 h，无霜期 212 d，年降雨量 525 mm，

海拔 407.5 m，为温带大陆性季风气候。夏秋季

降雨量占到 75%，灾害性天气主要是干旱和春

季倒春寒。种植制度为长期小麦-玉米一年两熟，

处于灌溉覆盖区，可进行正常灌溉。长期定位试

验土壤为褐土，土壤为粉质黏壤土(17.5%黏土、

28.0%砂质土和 54.5%的粉砂土)。 

1.2  试验设计 
共设置 4 个处理组和 1 个对照组，360 m2

的大条区作为一个处理，从中选取小麦长势均匀

一致的试验区域 15 m2 (2.0 m×7.5 m)作为试验小

区，设 3 次重复，共计 15 个小区，各处理施肥

具体情况见表 1。播种前施 2/3 的尿素和总过磷

酸钙作为基肥，其余 1/3 的尿素在拔节期施用，

有机肥播前全部施入。在作物收获后立即清理表

层作物秸秆，并从 CK、NP 和 NPM 地块移除，

播种前旋耕，并在 10−15 cm 深的土壤中混合化

肥、秸秆和粪肥。小麦种植在每年 10 月上旬至

次年 6 月上旬，收获后复种夏玉米。 

1.3  主要试剂和仪器 
氢氧化钠、硼酸、硫酸亚铁、重铬酸钾、碳

酸氢钠，天津博迪化工股份有限公司；甲基红，

天津市福晨化学试剂厂；溴甲酚绿，天津市光复

精细化工研究所；碱性胶液，天津市大茂化学试

剂厂；酒石酸氧锑钾、钼酸铵、左旋抗坏血酸、 
 
表 1  试验设计 
Table 1  Experiment design 
处理 
Treatment 

种类及用量 
Type and quantity 

不施肥+秸秆清茬(CK) 
Straw stubble cleaning+unfertilized control (CK) 

全生育期不施肥，秸秆不还田 
Straw stubble cleaning and unfertilized control in the total growth period 

氮磷化肥+秸秆清茬(NP) 
Straw stubble cleaning+N and P fertilizers (NP) 

两季总量：N 为纯 N 450 kg/hm2 (小麦玉米各 1/2)，P 为 P2O5 148.5 kg/hm2 
(小麦播前全部施入，玉米不施) 
Total amount of N in two seasons was 450 kg/hm2 (half of each wheat and 
corn), 148.5 kg/hm2 for P2O5 (total P was applied before wheat sowing, and not 
applied in corn) 

氮磷化肥+秸秆还田(SNP) 
Straw incorporation+N and P fertilizers (SNP) 

N、P 用量同上，S 为小麦-玉米秸秆就地还田 
N and P were the same above, and S was wheat-corn straw returned to the field 

氮磷化肥+有机肥+秸秆清茬(NPM) 
Straw stubble cleaning+N and P  
fertilizers + manure (NPM) 

N、P 用量同上，M 为发酵鸡粪肥，小麦播前全部施入，施入量 9 m3/hm2 

(鸡粪中含有机质 233 g/kg、全氮 19.9 g/kg) 
N and P were the same as above. M was the fermented chicken manure. The 
manure was applied before wheat sowing, and the application rate is 9 m3/hm2 
(chicken manure contains 233 g/kg of organic matter, 19.9 g/kg of total N) 

氮磷化肥+秸秆还田+有机肥(SNPM) 
Straw incorporation+N and P fertilizers  
+ manure (SNPM) 

N、P、S、M 用量同上 
N, P, S and M were the same above 
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乙酸铵，天津市瑞金特化学品有限公司；Power 
Soil DNA Isolation Kit，深圳市安必胜科技有限

公司；Pure Link 快速凝胶萃取的试剂盒，北京

全式金生物技术股份有限公司。 
分光光度计，上海元析仪器有限公司；消化

炉，上海纤检仪器有限公司；智能型光照恒温培

养箱，宁波市科技园区新江南仪器有限公司；康

氏振荡器，上海浦东物理光学仪器厂；火焰光度

计，上海昶析仪器仪表有限公司；pH 计，梅特

勒 -托利多仪器 (上海 )有限公司； NanoDrop 
ND-1000 核酸定量仪，Thermo Scientific 公司；

PCR 仪，ABI 公司；QuantiFluor™-ST 蓝色荧光

定量系统，Promega 公司。 

1.4  土样采集与测定分析 
于 2021 年小麦收获后立即采集土样。采用

土钻法，每个处理区取 10 个位置 0−20 cm 层土

壤，去除杂物(砂石、根系等)后混匀，低温条件

下带回并保存在−80 ℃冰箱中，用于分析土壤真

菌群落结构。取出部分土样风干，测定有机质

(organic matter, OM)、全氮(total nitrogen, TN)、
碱 解 氮 (available nitrogen, AN) 、 全 磷 (total 
phosphorus, TP)、速效磷(available phosphorous, 
AP)、速效钾(available potassium, AK)和 pH。土

壤有机质采用重铬酸钾氧化-比色法[20]；土壤全

氮采用消煮-扩散法[21]；土壤碱解氮采用碱解扩

散法[21]；土壤全磷采用 HClO4-H2SO4 法[22]；土

壤速效磷采用碳酸氢钠浸提-钼锑抗比色法[22]；

土壤速效钾采用醋酸铵浸提火焰光度法[22]。土

壤 pH 采用水:土为 2.5:1 (质量比)，25 ℃条件下

摇床振荡 30 min，静置后用 pH 计测定[22]。 

1.5  土壤真菌的高通量测序及分析 
称取土壤样品 0.5 g，先用 Power Soil DNA 

Isolation Kit 提取土壤总 DNA，再用 NanoDrop 

ND-1000 核酸定量仪和 1%琼脂糖凝胶电泳检测

提取物的浓度和纯度。DNA 样品于−20 ℃保存。 

利用扩增引物 ITS1F (5′-CTTGGTCATTTA 
GAGGAAGTAA-3′)和 ITS2R (5′-GCTGCGTTCT 
TCATCGATGC-3′)扩增土壤真菌的 ITS 序列。

PCR 反应体系(25 μL)：5×反应缓冲液 5 μL，

5×GC 缓冲液 5 μL，dNTPs (2.5 mmol/L) 2 μL，

上、下游引物(10 μmol/L)各 1 μL，DNA 模板    
2 μL，ddH2O 8.75 μL，Q5 DNA 聚合酶(2 U/μL) 
0.25 μL。PCR 反应条件：98 ℃ 2 min；98 ℃    
15 s，55 ℃ 30 s，72 ℃ 30 s，30 个循环；72 ℃    
5 min。PCR 扩增完成后经 2%琼脂糖凝胶电泳

后，使用 Pure Link 快速凝胶萃取试剂盒对所需

条带进行剪切纯化，送上海凌恩生物科技有限公

司用 Illumina MiSeq 平台进行扩增子测序。用

QuantiFluor™-ST 蓝色荧光定量系统将 PCR 产

物检测定量，按照测序量要求的比例混合。依照

序列的相似度，通过 QIIME 软件技术，把序列

分为数个 OTU (operational taxonomic unit)并统

计出每个土样的 OTU 情况，对比 Unite (Release 
8.2，http://unite.ut.ee/index.php)真菌数据库中的序

列和物种分类，在 OTU 序列相似水平达到 97%
基础上，采用 RDP classifier 贝叶斯算法进行生

物信息分类学分析，统计各样本在门和属水平

上的群落组成，并计算土壤物种丰富度、

Shannon-Wiener 指数和 Chaol 指数等。 
数据采用 WPS 表格整理后，进行单因素方差

分析(SPSS 20.0)，并用 Duncan 法进行多重比较。 

2  结果与分析 
2.1  秸秆还田和配施有机肥对土壤真菌群

落多样性的影响 
不同处理对土壤真菌丰富度与多样数指数

的影响见表 2，物种丰富度指数大小依次为

NP>NPM>SNP>SNPM>CK。Chao1 和 ACE 指

数在秸秆还田和施有机肥的处理组均高于

CK，且 NP 较 CK 显著高 34.99%和 29.93%。香 
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表 2  秸秆还田和配施有机肥条件下小麦土壤真菌的丰富度与多样数指数 
Table 2  Richness and diversity index of soil fungi of wheat under straw-returning and combined application 
of organic fertilizer 
处理 
Treatment 

物种丰富度指数 
Community 
richness index 

Chaol 指数 
Chaol index 

ACE 指数 
ACE index 

香农-威纳指数 
Shannon-Wiener 
index 

辛普森指数 
Simpson index 

Pielou 均匀度 
Pielou’s 
evenness 

覆盖度 
Coverage (%) 

CK 283.00±36.01c 306.31±40.4b 315.76±41.59b 5.79±0.39a 0.04±0.02a 0.71±0.04a 99.93±0.02 
NP 377.33±19.76a 413.50±39.52a 410.28±23.09a 5.34±0.46a 0.09±0.04a 0.62±0.05b 99.91±0.02 
NPM 350.67±50.82ab 376.15±52.3ab 376.45±53.85ab 5.22±0.39a 0.08±0.02a 0.62±0.03b 99.91±0.01 
SNP 325.33±19.14abc 351.38±21.11ab 354.86±19.30ab 5.36±0.28a 0.06±0.01a 0.64±0.03b 99.90±0.02 
SNPM 308.33±15.04bc 350.49±15.68ab 348.44±15.37ab 5.20±0.12a 0.08±0.01a 0.63±0.01b 99.86±0.02 

同列数据不同小写字母表示差异显著(P<0.05) 
Within the same column, different lowercase letters represent significant differences (P<0.05). 
 
农-威纳指数和辛普森指数在各处理间存在差

异，但差异不显著，CK 的 Pielou 均匀度显著高

于其他处理。 
从 OTU 水平上分析秸秆还田和施有机肥对

土壤真菌群落多样性的影响，如图 1 所示，5 个

处理共产生 953 个 OTU，其中共有的 OTU 为 150
个，占 OTU 总数的 15.74%。CK、NP、NPM、SNP
和 SNPM 的 OTU 数目分别为 398、451、472、 

 

 
 

图 1  秸秆还田和配施有机肥条件下小麦土壤真

菌 Venn 图 
Figure 1  Venn diagram of soil fungi of wheat under 
straw incorporation and manure application.  

462 和 440，其中 CK 特有的 OTU 最多，SNPM
特有的 OTU 最少。CK 与 NP、NPM、SNP 和 SNPM
共有的 OTU 数目分别为 245、223、225 和 212，
而NP与NPM和SNP共有的OTU数目分别为297
和 298，NPM 与 SNPM 共有的为 294，SNP 与

SNPM 共有的为 278。因此，从 OTU 数目来看，

秸秆还田和施有机肥均丰富了土壤真菌的多样性。 

2.2  秸秆还田和配施有机肥对土壤真菌群

落组成和种群结构的影响 
不同处理的土壤真菌群落门水平组成及分

布如图 2 所示，5 个处理共检测出 9 个菌门，其

中子囊菌门(Ascomycota)、毛霉门(Mucoromycota)
和担子菌门(Basidiomycota)为 3 个主要菌门，在

CK、NP、NPM、SNP 和 SNPM 中这 3 类菌群

所占比例分别为 97.26%、98.30%、99.02%、

98.26%和 98.54%。相对丰度最高的为子囊菌门，

所占丰度比例大小依次为 SNPM (87.61%)>NP 
(86.17%)>SNP (81.97%)>NPM (78.93%)>CK 
(74.51%)，各处理间差异显著；其次是毛霉门，

大小依次为 NPM (17.51%)>CK (16.67%)>SNP 
(11.43%)>NP (9.12%)>SNMP (7.33%)；而担子菌

门相对丰度在 CK 中最高(6.08%)，其他处理组

均低于 CK。 
在属水平上，5 个处理共检测出 262 个真菌

属，主要真菌群落组成及分布如图 3 所示，将真 
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图 2  秸秆还田和配施有机肥条件下小麦土壤真菌群落门水平的相对丰度 
Figure 2  Relative abundance of soil fungi of wheat community under straw incorporation and manure 
application at phylum level. 
 

 
 

图 3  秸秆还田和配施有机肥条件下小麦土壤真菌群落属水平的相对丰度 
Figure 3  Relative abundance of soil fungi of wheat community under straw incorporation and manure 
application at genus level.  
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菌属的相对丰度大于1.00%定义为优势真菌属[23]。

5 个 处 理 共 有 的 8 个 优 势 真 菌 属 为

Dendrostilbella 7.48%−25.79% 、 被 孢 霉 属

(Mortierella) 7.33%−17.51% 、 柄 孢 壳 菌 属

(Podospora) 2.366%−18.85% 、 毛 葡 孢 属

(Botryotrichum) 2.75%−17.31% 、 镰 刀 菌 属

(Fusarium) 3.32%−7.77%、腐质霉属(Humicola) 
1.67%−4.37% 、 产 油 菌 属 (Solicoccozyma) 
1.32%−4.05% 和 裂 壳 菌 属 (Schizothecium) 
1.92%−3.60%，各处理的优势菌属相对丰度差异

显著。CK、NP、NPM、SNP 和 SNPM 优势真

菌属的数量依次为 17、18、21、15 和 16，占各

处理比例依次为 78.76%、83.21%、86.11%、84.0%
和 84.40%。CK 丰度较高的 3 个属为柄孢壳菌属

(Podospora) 18.85% 、 被 孢 霉 属 (Mortierella) 
16.67%和镰刀菌属(Fusarium) 7.77%；NP、NPM、

SNP 和 SNPM 丰度较高的前 3 个相同属均为

Dendrostilbella、毛葡孢属(Botryotrichum)和被孢

霉属(Mortierella)，但相对丰度值存在差异。NP
和 NPM 的 Dendrostilbella 和 Botryotrichum 的相

对丰度值差异不显著。 
由层次聚类可知(图 4)，5 个处理依据真菌

群落组成可分为四大类，NPM 和 SNPM 支条最

短，相对丰度最为相似，聚为一支，CK、SNP
和 NP 则各独立为一支，因此，秸秆还田和配施

有机肥条件下土壤真菌群落结构层次不同。 

2.3  土壤真菌与土壤性质的相关性分析和

冗余分析 
分析比较不同处理土壤真菌群落的组间差

异物种，根据 LEfSe 分析选择 LDA score 大于

3.5 的差异物种进行柱状图展示(图 5A)。结果发

现不同处理组共存在 48 个显著差异的物种，其

中，CK 处理组具有显著性差异的物种最多，有

18 个种群，包括 2 个门、1 个纲、1 个目、6 个科、 
 

 
 

图 4  秸秆还田和配施有机肥条件下小麦土壤真菌群落相似性聚类树 
Figure 4  Similarity cluster trees of soil fungal of wheat community under straw incorporation and manure 
application. 
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8 个属；其次是 NP 处理组有 11 个种群，包括    
1 个纲、2 个目、3 个科、4 个属、1 个种；SNPM
处理组有 8 个，包括 2 个目、2 个科、4 个属；

NPM 处理组有 7 个，包括 2 目、2 科、3 属；最

后是 SNP 处理组有 4 个，包括 1 个科、3 个属。

对不同处理组差异物种进行门、纲、目、科、属、

种分析(图 5B)，在进化分支图中，红色、绿色、

蓝色和紫色区域表示不同分组。有显著差异的物

种跟随处理进行着色，如其中红色节点代表 CK
中起重要作用的微生物群，黄色节点表示的是在

各处理组均未起到重要作用的微生物类群。从门

到科的分类水平上有24个真菌进化支在统计学上

有显著差异，CK 的芽枝霉门(Blastocladiomycota)
是最显著变化的 biomarker。 

真菌门水平相对丰度与土壤 pH、速效养分

之间的 RDA 分析见图 6，第 1、2 排序轴对土壤 
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图 5  秸秆还田和配施有机肥条件下土壤真菌群落差异分析   A：土壤真菌 LEfSe 分析的柱状图(LDA
值>3.5). B：进化分支图 
Figure 5  Difference analysis of soil fungal community under straw incorporation and manure application. A: 
The histogram of LEfSe analysis of soil fungi (LDA score>3.5). B: Cladogram. 
 

 
 

图 6  土壤真菌群落与土壤环境因子的关联分析 
Figure 6  Redundancy analysis for soil fungal groups and soil environmental factors. 
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真菌群落变化的解释率分别为 24.25%、4.33%，

总解释率为 28.58%。TN 含量与土壤真菌群落结

构的相关性最大，AP 和 pH 次之。AK、AN 和

TP 的矢量箭头之间夹角为锐角，表明它们之间

可能具有协同效应。CK、NP、NPM、SNP 和

SNPM 的 对 应 TN 的 环 境 变 量 值 排 序 为

SNPM≈NPM>SNP>NP>CK，因此，秸秆还田或

施有机肥处理均通过改变土壤理化性质影响菌

群落结构，尤其是 TN 含量对真菌群落结构的变

化影响较大。 

3  讨论 
3.1  麦玉轮作模式下长期秸秆还田和配施

有机肥对麦田土壤真菌多样性的影响 
土壤微生物群落多样性越高，对于维持土壤

微生态平衡越有利，越容易保障高效绿色生   
产[24]。土壤微生物中的真菌在分解大分子有机

质、参与营养元素循环和交换、预防土传病虫害

等方面发挥着重要作用[25]。辛励等[26]发现秸秆

还田配施氮肥较不施肥处理改善了土壤微生态，

进而提高了土壤肥力质量。Li 等[27]研究发现水

稻秸秆腐解过程中真菌的分解作用占据优势地

位，导致土壤真菌群落发生改变，其多样性显著

提高。本研究结果表明，秸秆还田和施有机肥处

理组的物种丰富度指数、Chao1 和 ACE 指数均

高于 CK，且 NP 的 Chao1 和 ACE 指数较 CK 显

著高 34.99%和 29.93%，CK 的 Pielou 均匀度显

著高于秸秆还田和施有机肥的处理组。不论是秸

秆还田还是施有机肥的处理组均提高了真菌的

多样性，与 Li 等[27]研究结果一致。本研究还对

比了长期秸秆还田组与施有机肥组，长期秸秆还

田施化肥(SNP)真菌多样性低于长期不还田施化

肥(NP)，长期秸秆还田配施有机肥(SNPM)真菌

多样性低于长期不还田施有机肥(NPM)。 
OTU 数量能够反映各处理的真菌群落组

成，从 OTU 聚类韦恩图中看出，5 个处理共有

的 OTU 占总数的 15.74%，各处理检测出的 OTU
数目依次为 CK (398)<SNPM (440)<NP (451)<SNP 
(462)<NPM (472)，表明秸秆还田或施有机肥均

丰富了真菌的多样性。从特有和共有的 OTU 数

目可知秸秆还田和施有机肥改变了真菌群落的

组成。已有研究表明秸秆原位还田时在自然状态

下作物秸秆难以被分解利用，长期秸秆还田大 
量残留，难以参与微生态物质循环，影响下茬作

物[10]。本研究还对比了长期秸秆还田组与施有

机肥组，SNP 真菌多样性和数量低于 NP，SNPM
真菌多样性和数量低于 NPM，与 Wang 等[14]和

Sun 等[17-18]的研究结果存在偏差，可能与长期秸

秆原位还田堆积有关。 

3.2  麦玉轮作模式下长期秸秆还田和配施

有机肥对麦田土壤真菌群落组成的影响 
已有研究证实，真菌中的子囊菌能够降解土

壤中残留的纤维素和木质纤维素[28]；小麦秸秆

还田后土壤的真菌优势门类主要为子囊菌门、接

合菌门和担子菌门[28-30]；无论是短期的培养试验

还是长期的定位试验，秸秆还田后子囊菌门真菌

的相对丰度均显著增加[31-32]。本研究同样发现，

在共检测出 9 个菌门中，子囊菌门(Ascomycota)
为相对丰度最高的优势菌门，其次是毛霉门

(Mucoromycota)和担子菌门(Basidiomycota)，但

各处理的相对丰度存在差异。子囊菌门占据比例

最大，有研究认为可能是其能够产生大量的无性

孢子快速生长，受秸秆残留影响较大，是农业土

壤中最大的真菌类群，其丰富度随养分添加而增

加[33-34]。本研究中子囊菌门在各处理中所占丰度

比 例 大 小 依 次 为 SNPM (87.61%)>NP 
(86.17%)>SNP (81.97%)>NPM (78.93%)>CK 
(74.51%)，对照组相比其他处理的土壤养分最低

且子囊菌门所占丰度比例最低。担子菌门在降解

木质纤维素方面也发挥重要的作用[35-36]，本研究
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中 CK 中担子菌门的相对丰度最高为 6.08%，其

他处理组反而低于 CK，可能是担子菌门可在厌

氧环境下降解木质素及纤维素[37]。毛霉门是腐

生性真菌，具有较强的分解蛋白质能力，广泛分

布于土壤、腐败有机物、植物残体和动物粪便等

中，对于秸秆腐熟是有益菌。卢培娜[38]在研究

菌肥与腐熟秸秆时发现，菌肥处理提高了根际毛

霉门丰度，腐熟秸秆(S)及腐熟秸秆配施菌肥(FS)
处理显著降低了草莜 1 号根际土壤毛霉门丰度，

增加了根际土壤真菌群落丰富度、多样性以及子

囊菌门相关的病原菌丰度，以上变化均与养分含

量显著提高和分泌物显著降低有关，但白燕 2 号

FS 处理并未引起根际土壤真菌群落的显著变

化，与本研究有一致性。 
随着秸秆还田配施有机肥的耕作栽培措施

广泛推广，长期秸秆原位还田和施有机肥造成大

量的有机物、作物残体、腐殖质和病原菌等残留

于土壤表层土，适宜的条件成为潜在接种源，导

致土传病害的发生[39-41]。李红宇等[7]研究发现随

秸秆还田量增加，柄孢壳属、裂壳菌属的相对丰

度呈增加的趋势，秸秆还田量 16.5 t/hm2 时，子

囊菌门、担子菌门、裂壳菌属、柄孢壳属、腐质

霉属以及被孢霉属相对丰度与对照组分别相差

52.45%、 1.40%、 30.70%、 16.84%、 0.53%和

0.44%，表明秸秆还田能提高部分菌属的相对丰

度。被孢霉属(Mortierella)是土壤中一种有益微

生物，具有溶解土壤中磷的功能[42]。已有研究

表 明 ， 长 期 施 肥 会 增 加 土 壤 中 被 孢 霉 属

(Mortierella)的丰度[18,43]。本研究表明，CK 丰度

较 高 的 3 个 属 为 柄 孢 壳 菌 属 (Podospora) 
18.85%、被孢霉属(Mortierella) 16.67%和镰刀菌

属(Fusarium) 7.77%；NP、NPM、SNP 和 SNPM
丰度较高的前 3 个相同属均为 Dendrostilbella、
毛 葡 孢 属 (Botryotrichum) 和 被 孢 霉 属

(Mortierella)，但相对丰度值存在差异。针对长

期秸秆还田和施有机肥的耕作措施对真菌组成

和结构改变是否对作物生长有害，还有待于进一

步做详细研究。 
本研究发现，长期秸秆还田和配施有机肥改

变了土壤真菌群落丰富度和多样性，同时采用群

落组成的层次聚类分析，NPM 和 SNPM 支条最

短，相对丰度最为相似，说明长期施有机肥是改

变土壤真菌群落丰富度和多样性的至关重要的

因素。NPM 和 SNPM 真菌群落间遗传距离较近，

群落组成相似度高，聚为一支，而 CK、NP、SNP
各独立为一支。 

秸秆还田和配施有机肥条件下土壤真菌群

落的组间差异物种进行 LEfSe 分析，发现不同处

理组共存在 48 个显著差异的物种，其中 CK 具

有显著性差异的物种最多，有 18 个种群，结合

层次聚类分析研究，表明长期秸秆还田或施有机

肥均改变真菌群落结构。这可能是由于大量秸秆

和有机物腐解提高了碳氮源比例，大幅提高了部

分真菌类群的相对丰度，从而改变真菌群落组

成。已有研究证实秸秆还田增加了土壤可溶性

有机碳、总碳以及总磷的含量，土壤养分含量

的提升可能进一步影响土壤真菌群落组成[17]。 

3.3  麦玉轮作模式下土壤真菌与土壤环境

因子的关联分析 
土壤真菌直接参与还田秸秆的碳转化过程，

伴随秸秆分解，养分得到释放，提高土壤肥力，

为土壤微生物提供营养物质(氮、磷、钾等)循环  
和能量流动，改善土壤微生态环境[26,44]。Zhang
等[45]认为秸秆还田能够增加土壤中 N 和 P 元素

的含量。常芳娟等[46]和林叶春等[47]结合 RDA 分

析表明有机质、全氮、速效钾和 pH 均会影响土

壤真菌群落结构变化。本研究中，TN 含量成为

影响土壤真菌群落结构的关键因子，AP 和 pH
次之。AK、AN 和 TP 与排序轴的夹角为锐角，

表明它们之间可能具有协同效应。CK、NP、
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NPM、SNP 和 SNPM 的对应 TN 的环境变量值

排序为 SNPM≈NPM>SNP>NP>CK，因此，秸秆

还田或施有机肥处理均通过改善土壤的化学性

状，尤其是 TN 含量来影响真菌群落组成。 

4  结论 
本研究采用高通量测序技术研究小麦-玉米

轮作模式下长期秸秆还田和配施有机肥后麦田

土壤真菌多样性变化。结果发现，秸秆还田和施

有机肥的处理组的物种丰富度指数、Chao1 和

ACE 指数均高于 CK，秸秆还田和施有机肥的处

理组均丰富了真菌的多样性。长期秸秆原位还田

和施有机肥造成大量的有机物、作物残体、腐殖

质和病原菌等残留于土壤表层土，提高了部分真

菌类群的相对丰度，从而改变土壤原来的真菌群

落组成。真菌群落门水平组成与环境因子间冗余

分析发现，TN 含量是影响土壤真菌群落结构的

关键因子，也受 AP、pH、AK、AN 和 TP 等环

境指标影响。因此，在今后的工作中应进一步深

入研究，筛选合适的还田频率和施有机肥量提高

有益真菌丰富度，保障麦田高质量可持续发展。  
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