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　 　 摘要:　 为明确不同类型绿肥混播对青海地区土壤真菌群落结构的影响及其主要驱动因子ꎬ本研究设置箭筈

豌豆和毛苕子混播(ＨＶ)、箭筈豌豆和青稞混播(ＨＢ)、箭筈豌豆和油菜混播(ＲＳ)和箭筈豌豆单播对照(ＣＫ)的比较

试验ꎬ利用宏基因组测序技术ꎬ分析了不同类型绿肥混播对土壤基础理化性质、有机碳组分、真菌群落多样性及组

成的影响ꎮ 结果表明ꎬ与箭筈豌豆单播对照(ＣＫ)相比ꎬ箭筈豌豆和毛苕子混播处理土壤有机碳含量提高 １０􀆰 ８４％ꎬ
箭筈豌豆和油菜混播处理土壤微生物量碳含量增加 １９􀆰 ９７％ꎮ 箭筈豌豆和油菜混播处理的土壤真菌群落的丰富度

(Ｃｈａｏｌ 指数)和多样性(Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数)比 ＣＫ 分别提高 ３６􀆰 ４２％和 １１􀆰 ５９％ꎮ 不同绿肥混播处理还能增加土壤真菌

群落组成的丰富度ꎬ门水平下箭筈豌豆和青稞混播处理毛霉菌门和担子菌门真菌的相对丰度分别提高 ７􀆰 ２４％和

１１３􀆰 ０９％ꎬ箭筈豌豆和油菜混播处理壶菌门真菌的相对丰度提高 ５８３􀆰 ７９％ꎮ 土壤全碳含量和微生物量碳含量与土

壤真菌群落结构显著相关ꎬ是影响土壤真菌群落结构和多样性的主要驱动因子ꎮ 本研究结果表明绿肥混播比绿肥

单播能更好地优化土壤环境和真菌群落结构ꎮ
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　 　 小麦作为中国重要的粮食作物ꎬ其播种面积和

产量均约占粮食种植面积和总产量的 ２２％左右[１]ꎮ
西北地区的春小麦生产是中国小麦生产的重要组成

部分ꎮ 但该地区隶属为高寒干旱气候区ꎬ春小麦收

获后农田会出现 ２~３ 个月空闲期ꎬ这造成了大量的

光热资源浪费[２]ꎮ 利用空闲期种植绿肥是提升当

地小麦生产能力、改良土壤的重要措施ꎮ
绿肥作为一种传统的农用有机肥ꎬ经过翻压还

田后能够提高土壤养分利用效率和总孔隙度、降低

土壤容重等ꎬ使土壤拥有更好的通透性[３￣４]ꎮ 韩梅

等[５]研究认为ꎬ青海地区麦后复种绿肥可替代下茬

小麦 ３０％的氮肥施用量ꎬ在改善土壤质量、增加土

壤微生物活性、提高土壤养分利用效率的同时ꎬ还能

保证小麦稳产高产ꎮ 绿肥根系分泌的有机酸等代谢

物不仅可以调控土壤相关酶活性ꎬ增加土壤氮素利

用率ꎬ提高磷和钾的有效性[６]ꎬ还能给土壤中的微

生物转化提供底物和能量ꎬ改变土壤微生物群落结

构ꎬ增加放线菌门和厚壁菌门细菌的相对丰度[７]ꎮ
赵竟茹等[８]研究认为ꎬ豆科绿肥连年翻压还田不仅

能够促进粪壳菌目、双担菌属、担子菌门和腐质霉属

等真菌在土壤中富集ꎬ形成独特的土壤微生物群落

结构ꎬ还能加速土壤碳水化合物的分解和降低土壤

病原菌数量ꎮ 微生物在作物生长和土壤生态健康等

方面中起着关键作用ꎬ研究绿肥种植下土壤微生物

群落结构及功能的变化对提高耕地生产潜力具有重

要作用[９￣１０]ꎮ
目前ꎬ针对绿肥还田对土壤理化性质、养分含

量[１１]、作物产量[１２] 以及土壤细菌群落结构[１３] 等方

面的影响已有较多研究ꎬ而绿肥还田及绿肥混播对

土壤真菌群落结构变化的研究相对较少ꎮ 相比于细

菌和古菌ꎬ真菌拥有的营养菌丝体能和植物根尖互

惠共生ꎬ且土壤真菌群落多样性和结构对栽培措施

更敏锐ꎬ更易受土壤环境因子变化的影响[１４]ꎮ 为

此ꎬ本研究通过麦后不同类型绿肥混播定位试验ꎬ分
析不同类型绿肥混播对土壤真菌群落结构的影响ꎬ
明确不同类型绿肥混播下真菌群落结构变化情况及

其驱动因子ꎬ为中国西北地区春小麦产区的耕地改

良和生产能力提升提供依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验材料及研究区概况

研究中所用的小麦(Ｔｒｉｔｉｃｕｍ ａｅｓｔｉｖｕｍ Ｌ.)品种

为青春 ３８ 号ꎬ绿肥品种为西牧 ３３３ 号箭筈豌豆(Ｖｉ￣
ｃｉａ ｓａｔｉｖａ Ｌ.)、土库曼毛苕(Ｖｉｃｉａ ｖｉｌｌｏｓａ Ｒｏｔｈ Ｌ.)、昆
仑 １５ 号青稞(Ｈｏｒｄｅｕｍ ｖｕｌｇａｒｅ Ｌ.)、青杂 ９ 号油菜

(Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ Ｌ.)ꎮ
试验于 ２０２１－２０２４ 年在青海大学农林科学院

不同绿肥混作节肥减排与养分流失控制技术试验基

地进行ꎮ 该试验基地位于西宁市城北区莫家泉湾ꎬ
年平均降水量 ４０９􀆰 ６ ｍｍꎬ年平均气温 ３􀆰 ４ ℃ꎬ全年

平均气温日较差为 １０􀆰 ５ ℃ꎬ属高原大陆性半干旱气

候地区ꎮ 试验地土壤类型为栗钙土ꎬ０~ ３０ ｃｍ 土壤

ｐＨ ８􀆰 ３９ꎬ全氮含量 １􀆰 ０１ ｇ / ｋｇꎬ有效磷含量 １２􀆰 ６４
ｍｇ / ｋｇꎬ速效钾含量 １１６􀆰 ６７ ｍｇ / ｋｇꎬ 有机质含量

１７􀆰 ３７ ｇ / ｋｇꎮ
１.２　 试验设计

从 ２０２１ 年至 ２０２４ 年ꎬ试验地 ３－８ 月初种植春

小麦ꎮ 种植方式为人工条播ꎬ行距 １５ ｃｍꎬ播种量为

３００ ｋｇ / ｈｍ２ꎮ 小麦种植时统一施 １２６ ｋｇ / ｈｍ２(当地

常规施氮量的 ７０％)的尿素和 １１２ ｋｇ / ｈｍ２的过磷酸

钙ꎬ其中ꎬ尿素的基追比为４ ∶ １ꎬ过磷酸钙全部作为

基肥施用ꎮ 小麦收获后旋耕复种绿肥ꎬ设置箭筈豌

豆和毛苕子混播 ( ＨＶ)、 箭筈豌豆和青稞混播

(ＨＢ)、箭筈豌豆和油菜混播(ＲＳ)３ 个绿肥混播处

４７２２ 江 苏 农 业 学 报 　 ２０２４ 年 第 ４０ 卷 第 １２ 期



理和箭筈豌豆单播对照(ＣＫ)小区定位试验ꎮ 各处

理绿肥播种量如表 １ꎮ 每小区面积 １５ ｍ２ (５ ｍ× ３
ｍ)ꎬ每处理 ３ 次重复ꎮ 绿肥种植期间各处理均不施

肥ꎮ 绿肥进入盛花期(１０ 月下旬)后进行翻压ꎮ 在

春小麦的苗期、孕穗期及绿肥的翻压期采用漫灌方

式进行灌水ꎬ每次灌水量为 ７００ ｍ３ / ｈｍ２ꎮ 本文采用

２０２３ 年的试验数据进行分析ꎮ

表 １　 不同处理绿肥播种量

Ｔａｂｌｅ １　 Ｇｒｅｅｎ ｍａｎｕｒｅ ｓｅｅｄｉｎｇ ｒａｔｅ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

处理
播种量 (ｋｇ / ｈｍ２)

箭筈豌豆 毛苕子 青稞 油菜

ＨＶ １８０.０ ３０.０ ０ ０

ＨＢ １８０.０ ０ ５２.５ ０

ＲＳ １８０.０ ０ ０ １.５

ＣＫ ２２５.０ ０ ０ ０
ＨＶ:箭筈豌豆和毛苕子混播ꎻＨＢ:箭筈豌豆和青稞混播ꎻＲＳ:箭筈豌
豆和油菜混播ꎻＣＫ:箭筈豌豆单播对照ꎮ

１.３　 样品采集

于 ２０２３ 年绿肥翻压前 ７ ｄ(１０ 月 １９ 日)取各

小区土壤刨面原状土ꎬ测定 ０ ~ ３０ ｃｍ 土壤含水量

和容重ꎬ然后再沿小区对角线采用直径 ２􀆰 ５ ｃｍ 的

土钻等距离采集耕层０ ~ ３０ ｃｍ 土样ꎬ每个小区采

集 ５ 个土壤样品并混合为 １ 个样品ꎬ将采集的土壤

样品置于带有液氮的保温箱中ꎬ然后立即转移到

实验室ꎮ 采集的土壤样品去除杂质和绿肥根系残

体后分为两部分ꎬ一部分装入自封袋用于测定土

壤化学性质ꎻ另一部分装入 ５０ ｍＬ 离心管中ꎬ用冰

盒保存ꎬ并委托上海美吉生物医药科技有限公司

进行宏基因组测定ꎮ
１.４　 测定项目与方法

土壤含水量(ＳＷＣ)和容重(ＢＤ)分别采用烘干

称重法和环刀法测定[１５]ꎻ土壤全碳(ＴＣ)含量和全

氮( ＴＮ) 含量采用 Ｆｌａｓｈｓｍａｒｔ 元素分析仪 (美国

Ｔｈｅｒｍｏ Ｆｉｓｈｅｒ 公司产品)测定[１６]ꎻ土壤酸碱度(ｐＨ)
采用 ＰＨＳ￣３Ｃ ｐＨ 计(上海仪电科学仪器股份有限公

司产品)测定ꎻ土壤有机碳含量(ＳＯＣ)采用重铬酸

钾容量法测定[１７]ꎻ土壤微生物量碳(ＭＢＣ)含量采用

氯仿熏蒸直接浸提法测定[１８]ꎻ土壤易氧化有机碳

(ＲＯＣ)含量采用高锰酸钾氧化法测定[１９]ꎻ土壤可溶

性有机碳含量(ＤＯＣ)测定采用水浸提法测定[２０]ꎮ
采用 ＦａｓｔＰｕｒｅ 土壤 ＤＮＡ 分离试剂盒(上海美吉

逾华生物医药科技有限公司产品)提取土壤真菌

ＤＮＡꎮ 用 １％琼脂糖凝胶电泳来检测土壤真菌 ＤＮＡ
的含量和纯度后ꎬ用 Ｃｏｖａｒｉｓ Ｍ２２０ 超声破碎仪(美国

Ｃｏｖａｒｉｓ 公司产品)将 ＤＮＡ 片段化ꎬ筛选约 ３００ ｂｐ 的

片段ꎬ再利用 ＮｏｖａＳｅｑ ６０００ 测序平台(美国 Ｉｌｌｕｍｉｎａ
公司产品)进行宏基因组测序ꎮ
１.５　 数据处理

测序获得的数据在上海美吉生物医药科技有限

公司提供的云平台(ｈｔｔｐｓ: / / ｃｌｏｕｄ.ｍａｊｏｒｂｉｏ.ｃｏｍ / )上
进行处理和分析ꎮ 使用 ＤＩＡＭＯＮＤ 软件将非冗余基

因集与非冗余数据库进行比对ꎬ获得物种注释数量

统计结果ꎬ再基于 Ｍｏｔｈｕｒ 软件对土壤真菌群落进行

Ａｌｐｈａ 多样性 Ｃｈａｏ１ 指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数、Ｓｈａｎｎｏｎｅｖｅ
指数的计算ꎬ得到真菌群落的丰富度、多样性及均匀

度ꎮ 基于 Ｂｒａｙ￣Ｃｕｒｔｉｓ 距离算法和 Ｒ 软件(ｖ３.３.１)进
行主坐标分析(ＰＣｏＡ)ꎬ得到真菌群落的 Ｂｅｔａ 多样

性ꎮ 通过 ＬＥｆＳｅ 判别分析效应值(ＬＤＡ)大小ꎬ设定

ＬＤＡ>４ꎬ判断不同组之间差异显著的生物标志物ꎮ
最后ꎬ再利用 Ｒ 软件进行土壤真菌与环境因子的冗

余分析(Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓꎬ ＲＤＡ)ꎬ同时用曼特尔

检验(Ｍａｎｔｅｌ￣ｔｅｓｔ)对土壤真菌群落结构和 Ａｌｐｈａ 多

样性的驱动因子进行分析ꎮ
试验数据采用 Ｏｒｉｇｉｎ ２０２２ 软件绘图ꎬ用 ＳＰＳＳ

２６.０ 软件进行单因素处理间的差异显著性分析(Ｐ<
０􀆰 ０５)ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 不同类型绿肥混播对土壤基础理化性质的影响

不同类型绿肥混播对土壤基础理化性质的的影

响如表 ２ 所示ꎮ 从表中可以看出ꎬ与箭筈豌豆单播

对照(ＣＫ)相比ꎬ箭筈豌豆和毛苕子混播(ＨＶ)、箭筈

豌豆和青稞混播(ＨＢ)、箭筈豌豆和油菜混播(ＲＳ)
处理的土壤含水量和全氮含量无显著差异ꎮ ＨＢ 和

ＲＳ 处理的土壤容重分别比 ＣＫ 降低 ４􀆰 ７６％ 和

６􀆰 １２％ꎬＨＶ 处理的土壤容重与 ＣＫ 无显著差异ꎮ 不

同处理土壤均呈碱性ꎬ３ 个混播处理土壤 ｐＨ 值与

ＣＫ 均无显著差异ꎬ而 ＨＢ 处理土壤 ｐＨ 值比 ＨＶ 处

理降低 ２􀆰 ２８％ꎮ ＨＶ、ＨＢ 处理土壤全碳含量与 ＣＫ
无显著差异ꎬ而 ＲＳ 处理土壤全碳含量比 ＣＫ、ＨＶ 处

理和 ＨＢ 处理分别提高 １４􀆰 ８０％、１３􀆰 ２３％、１１􀆰 ４８％ꎮ
因此ꎬ箭筈豌豆和青稞混播以及箭筈豌豆和油菜混

播较箭筈豌豆单播能有效降低土壤容重ꎬ箭筈豌豆

和油菜混播能显著提高土壤全碳含量ꎮ
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表 ２　 不同类型绿肥混播模式下土壤基础理化性质

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｏｉｌ ｂａｓｉｃ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ｇｒｅｅｎ ｍａｎｕｒｅ ｍｉｘｅｄ ｐｌａｎｔｉｎｇ ｐａｔｔｅｒｎｓ

处理 含水量(％) 容重(ｇ / ｃｍ３) ｐＨ 全碳含量(ｇ / ｋｇ) 全氮含量(ｇ / ｋｇ)

ＨＶ １４.４８±１.４３ａ １.４３±０.０４ａｂ ８.３２±０.１２ａ ２０.４１±１.０９ｂ １.２０±０.０４ａ

ＨＢ １４.１５±１.５４ａ １.４０±０.０３ｂ ８.１３±０.１１ｂ ２０.７３±０.２７ｂ １.１９±０.０６ａ

ＲＳ １２.８９±０.５５ａ １.３８±０.０５ｂ ８.１８±０.０１ａｂ ２３.１１±０.５５ａ １.１９±０.０４ａ

ＣＫ １３.２９±１.７２ａ １.４７±０.０２ａ ８.２６±０.０７ａｂ ２０.１３±２.１１ｂ １.１５±０.０５ａ
ＨＶ、ＨＢ、ＲＳ、ＣＫ 见表 １ 注ꎮ 同一列数据后不同小写字母表示处理间差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ

２.２　 不同类型绿肥混播对土壤有机碳组分的影响

不同类型绿肥混播对土壤有机碳组分有较大影

响ꎮ 与箭筈豌豆单播对照(ＣＫ)相比ꎬ混播处理土壤

有机碳含量和微生物量碳含量均有增加的趋势ꎬ其
中ꎬＨＶ 处理土壤有机碳含量比 ＣＫ 提高 １０􀆰 ８４％ꎬ
ＲＳ 处理土壤微生物量碳 (ＭＢＣ) 含量比 ＣＫ 提高

１９􀆰 ９７％ꎮ ３ 个绿肥混播处理土壤易氧化有机碳含

量和可溶性有机碳含量与 ＣＫ 均无显著差异(图

１)ꎮ 因此ꎬ箭筈豌豆和毛苕子混播能有效提高土壤

有机碳含量ꎬ箭筈豌豆和油菜混播有利于增加土壤

微生物量碳含量ꎮ

ＨＶ、ＨＢ、ＲＳ、ＣＫ 见表 １ 注ꎮ 图柱上不同小写字母表示处理间差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ
图 １　 不同类型绿肥混播模式下土壤有机碳组分含量

Ｆｉｇ.１　 Ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ｇｒｅｅｎ ｍａｎｕｒｅ ｍｉｘｅｄ ｓｏｗｉｎｇ ｍｏｄｅｓ

２.３　 不同类型绿肥混播对土壤真菌 Ａｌｐｈａ 多样性

的影响

　 　 ４ 个处理土壤中真菌共包括 ７ 个门ꎬ３４ 个纲ꎬ８０
个目ꎬ１６４ 个科ꎬ２２８ 个属ꎬ３１２ 个种ꎮ 各处理土壤真

菌群落多样性如表 ３ 所示ꎮ 从表中可以看出ꎬＲＳ 处

理土壤真菌群落 Ｃｈａｏ１ 指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数分别比

ＣＫ 提高 ３６􀆰 ４２％和 １１􀆰 ５９％ꎬ而 ＨＶ 和 ＨＢ 处理土壤

真菌群落 Ｃｈａｏ１ 指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数和 Ｓｈａｎｎｏｎｅｖｅ
指数与 ＣＫ 均无显著差异ꎮ 不同类型绿肥混播对土

壤真菌群落生物多样性有一定影响ꎮ ＲＳ 处理

Ｃｈａｏ１ 指数显著高于 ＨＶ 和 ＨＢ 处理ꎬ且 ＲＳ 处理的

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数和 Ｓｈａｎｎｏｎｅｖｅ 指数显著高于 ＨＢ 处理ꎮ
总体而言ꎬ箭筈豌豆和油菜混播(ＲＳ)处理更有利于

土壤真菌群落丰富度的提高ꎮ
２.４　 不同类型绿肥混播对土壤真菌群落 Ｂｅｔａ 多样

性的影响

　 　 不同处理真菌群落 Ｂｅｔａ 多样性如图 ２ 所示ꎮ
从图中可以看出ꎬ主坐标第一主成分(ＰＣ１)和第二

主成分(ＰＣ２)的贡献率分别为 ７８􀆰 ２５％和 １２􀆰 ８８％ꎬ
两者总的贡献率为 ９１􀆰 １３％ꎮ 不同处理在坐标轴上
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的投影距离显示ꎬＣＫ 和 ＨＶ 处理的样本的分布距离

较近ꎬ相似度高ꎬ总体表现为聚集效应ꎬＲＳ 处理的样

本与其他处理的样本距离较远ꎬ表现为分离效应ꎮ
即箭筈豌豆和油菜混播(ＲＳ)处理的真菌群落结构

与其他处理存在较大差异(图 ２)ꎮ

表 ３　 不同类型绿肥混播模式下土壤真菌多样性指数

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ｇｒｅｅｎ
ｍａｎｕｒｅ ｍｉｘｅｄ ｐｌａｎｔｉｎｇ ｐａｔｔｅｒｎｓ

处理 Ｃｈａｏ１ 指数 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数 Ｓｈａｎｎｏｎｅｖｅ 指数

ＨＶ １０８.００±１１.００ｂ ３.５６±０.１３ａｂ ０.７６±０.０２ａｂ

ＨＢ ９７.３３±９.０７ｂ ３.３１±０.２７ｂ ０.７２±０.０４ｂ

ＲＳ １３２.３３±４.７３ａ ３.８５±０.０４ａ ０.７９±０.０１ａ

ＣＫ ９７.００±７.８１ｂ ３.４５±０.０８ｂ ０.７５±０.０１ａｂ
ＨＶ、ＨＢ、ＲＳ、ＣＫ 见表 １ 注ꎮ 同一列数据后不同小写字母表示处理间
差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ

ＨＶ、ＨＢ、ＲＳ、ＣＫ 见表 １ 注ꎮ
图 ２　 不同类型绿肥混播模式对土壤真菌群落主成分得分的影

响

Ｆｉｇ.２　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ｇｒｅｅｎ ｍａｎｕｒｅ ｍｉｘｅｄ ｓｏｗｉｎｇ
ｐａｔｔｅｒｎｓ ｏｎ ｔｈｅ ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ｓｃｏｒｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

２.５　 不同类型绿肥混播对土壤真菌群落组成的影响

门水平上不同处理土壤真菌群落的组成如图 ３
所示ꎮ 从图 ３ 可知ꎬ４ 个处理土壤真菌相对丰度较

高的 ５ 个门分别为子囊菌门(Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａꎬ２５.８１％~
４８􀆰 ２６％)、 毛 霉 菌 门 ( Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａꎬ ２３.０２％~
３５􀆰 ５８％)、 担 子 菌 门 ( Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａꎬ １１􀆰 ６１％~
２４􀆰 ７４％)、 壶 菌 门 ( Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａꎬ ２􀆰 ６４％~
２５􀆰 ８４％)、 油 壶 菌 门 ( Ｏｌｐｉｄｉｏｍｙｃｏｔａꎬ １􀆰 ４３％~
５􀆰 ９５％)ꎬ累计相对丰度约占真菌总丰度的 ９８％ꎮ 与

箭筈豌豆单播对照(ＣＫ)相比ꎬＨＶ、ＨＢ 和 ＲＳ ３ 个混

播处理土壤子囊菌门真菌的相对丰度分别下降

８􀆰 ９７％、２８􀆰 ６８％和 ４６􀆰 ５３％ꎬＨＢ 处理毛霉菌门和担

子菌 门 真 菌 的 相 对 丰 度 分 别 提 高 ７􀆰 ２４％ 和

１１３􀆰 ０９％ꎬＲＳ 处理壶菌门真菌的相对丰度显著提高

５８３􀆰 ７９％ꎮ 总体来说ꎬ不同类型绿肥混播模式均能

有效降低土壤子囊菌门真菌的相对丰度ꎬ提高担子

菌门真菌的相对丰度ꎮ

ＨＶ、ＨＢ、ＲＳ、ＣＫ 见表 １ 注ꎮ
图 ３　 不同类型绿肥混播模式对门水平上真菌群落相对丰度的

影响

Ｆｉｇ.３　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ｇｒｅｅｎ ｍａｎｕｒｅ ｍｉｘｅｄ ｓｏｗｉｎｇ
ｐａｔｔｅｒｎｓ ｏｎ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉ￣
ｔｉｅｓ ａｔ ｔｈｅ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ

　 　 属水平上不同处理土壤真菌群落的组成如图 ４
所示ꎮ ４ 个处理平均相对丰度前 １０ 的真菌菌属分别

为根酶属(Ｒｈｉｚｏｐｕｓꎬ９.１２％~ １８􀆰 ５７％)、油脂酵母属

(Ｌｉｐｏｍｙｃｅｓꎬ ５.４３％~ １３􀆰 ３４％)、 曲 霉 属 ( Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓꎬ
４.２８％~ ８􀆰 ３４％)、 柄 锈 菌 属 ( Ｐｕｃｃｉｎｉａꎬ ０.１９％~
１４􀆰 ９０％)、油壶菌属(Ｏｌｐｉｄｉｕｍꎬ１.４３％~５􀆰 ９５％)、刺囊

侧孔壶菌属(Ｂｌｙｔｔｉｏｍｙｃｅｓꎬ０.１１％~５􀆰 ４２％)、鲍尔壶菌

属(Ｐｏｗｅｌｌｏｍｙｃｅｓꎬ０~５􀆰 ０７％)、小壶菌属(Ｓｐｉｚｅｌｌｏｍｙｃｅｓꎬ
０.０４％~ ５􀆰 １９％)、根孢囊霉属(Ｒｈｉｚｏｐｈａｇｕｓꎬ１.０８％~
４􀆰 ３０％)、集壶菌属(Ｓｙｎｃｈｙｔｒｉｕｍꎬ０~４􀆰 ５９％)ꎮ 箭筈豌

豆单播对照中未发现鲍尔壶菌属和集壶菌属真菌ꎬ而
ＨＶ、ＨＢ 和 ＲＳ 处理土壤鲍尔壶菌属和集壶菌属真菌

的相对丰度则分别为 １􀆰 ２５％ 和 ０􀆰 １１％、０􀆰 ４１％ 和

０􀆰 ０５％、５􀆰 ０７％和 ４􀆰 ５９％ꎮ
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ＨＶ、ＨＢ、ＲＳ、ＣＫ 见表 １ 注ꎮ
图 ４　 不同类型绿肥混播模式对属水平上真菌群落相对丰度的

影响

Ｆｉｇ.４　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ｇｒｅｅｎ ｍａｎｕｒｅ ｍｉｘｅｄ ｓｏｗｉｎｇ
ｐａｔｔｅｒｎｓ ｏｎ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉ￣
ｔｉｅｓ ａｔ ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ

２.６　 不同类型绿肥混播对土壤真菌差异性物种的

影响

　 　 通过 ＬＥｆＳｅ 分析ꎬ不同类型绿肥混播处理间差

异显著的物种或群落如图 ５ 所示ꎮ 以 ＬＤＡ>４ 和Ｐ<
０􀆰 ０５ 为标准ꎬ不同处理间存在显著差异的真菌类群

主要有 ３４ 个ꎬ包括 １ 个门ꎬ５ 个纲ꎬ９ 个目ꎬ９ 个科和

１０ 个属ꎮ ＨＢ 处理富集毛霉菌门(Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ)ꎬ
球囊霉目(Ｇｌｏｍｅｒａｌｅｓ)ꎬ球囊霉科(Ｇｌｏｍｅｒａｃｅａｅ)的

菌群ꎻＲＳ 处理富集小壶菌目(Ｓｐｉｚｅｌｌｏｍｙｃｅｔａｌｅｓ)ꎬ未
知壶菌纲( ｆ＿ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｅｔｅｓ)ꎬ刺囊侧

孔壶菌属 ( Ｂｌｙｔｔｉｏｍｙｃｅｓ) 的菌群ꎻ ＣＫ 富集毛霉目

(Ｍｕｃｏｒａｌｅｓ)、毛霉菌纲 ( Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｅｔｅｓ)、根霉科

(Ｒｈｉｚｏｐｏｄａｃｅａｅ)的菌群ꎮ
２.７　 不同类型绿肥混播下土壤真菌群落与土壤理

化性质相关性分析

　 　 土壤真菌群落结构与土壤理化性质指标的冗余

分析(ＲＤＡ)结果如图 ６ 所示ꎮ 从图 ６ 中可以看出ꎬ
第一主成分轴(ＲＤＡ１)和第二主成分轴(ＲＤＡ２)解
释率 为 分 别 ６６􀆰 ６５％ 和 ９􀆰 ５１％ꎬ 总 解 释 率 达

７６􀆰 １６％ꎮ 其中ꎬ土壤微生物量碳含量(ＭＢＣ)对真菌

群落的影响较大(Ｒ２ ＝ ０􀆰 ５１７４ꎬＰ＝ ０􀆰 ０１７)ꎬ其与子囊

菌门、毛霉菌门、担子菌门、壶菌门、油壶菌门真菌的

相对丰度均呈正相关性ꎬ土壤有机质碳含量(ＳＯＣ)
对真菌群落的影响较小(Ｒ２ ＝ ０􀆰 ０１５９ꎬＰ＝ ０􀆰 ８９３)ꎬ其
他土壤理化性质指标对真菌群落的影响大小由高到

低依次为 ＴＣ (Ｒ２ ＝ ０􀆰 ３６３２ꎬＰ ＝ ０􀆰 １４８)、ＢＤ (Ｒ２ ＝
０􀆰 ２９６３ꎬＰ＝ ０􀆰 ２０３)、ＤＯＣ (Ｒ２ ＝ ０􀆰 １９４８ꎬＰ＝ ０􀆰 ３５０)、
ＴＮ (Ｒ２ ＝ ０􀆰 ２０３８ꎬＰ＝ ０􀆰 ３７９)、ＳＷＣ (Ｒ２ ＝ ０􀆰 ２００５ꎬＰ＝
０􀆰 ３９３)、 ＲＯＣ (Ｒ２ ＝ ０􀆰 ２０６０ꎬ Ｐ＝ ０􀆰 ４０３)、 ｐＨ (Ｒ２ ＝
０􀆰 １１０ꎬＰ＝ ０􀆰 ５１１)ꎮ
　 　 土壤真菌 Ａｌｐｈａ 多样性指数和真菌群落结构与

土壤理化性质指标的 Ｍａｎｔｅｌ￣ｔｅｓｔ 分析结果如图 ７ 所

示ꎮ 从图 ７ 中可以看出ꎬ土壤真菌 Ａｌｐｈａ 多样性指

数和真菌群落结构均与 ＭＢＣ 呈显著相关ꎬ土壤 ＴＣ
仅与 Ａｌｐｈａ 多样性呈显著相关ꎮ 从土壤理化性质指

标之间的相关性来看ꎬＳＯＣ 与 ＲＯＣ 呈极显著正相

关ꎬＢＤ 与 ＤＯＣ 呈极显著负相关ꎮ 上述结果表明ꎬ绿
肥混播通过改变土壤 ＴＣ 和 ＭＢＣ 影响土壤真菌群

落结构ꎮ

３　 讨 论

３.１　 不同类型绿肥混播对土壤基础理化性质的影响

土壤基础理化性质是耕地地力高低的重要指

标ꎬ能间接影响到土壤演替方向[２１￣２２]ꎮ 绿肥混播模

式能够利用不同作物生长过程中根系深度层差异错

位吸收土壤养分ꎬ降低混播作物对土壤养分的竞争ꎬ
进而实现不同作物的协同生长[２３]ꎮ 王琳等[２４] 研究

认为ꎬ绿肥混播能有效改善土壤质量状况ꎮ 本研究

发现ꎬ与箭筈豌豆单播对照(ＣＫ)相比ꎬ箭筈豌豆和

青稞混播及箭筈豌豆和油菜混播处理土壤容重下

降ꎬ箭筈豌豆和油菜混播处理土壤全碳含量增加ꎬ而
同为豆科的箭筈豌豆和毛苕子混播处理土壤有机碳

含量显著高于 ＣＫꎮ
土壤微生物量碳含量、可溶性有机碳含量和易

氧化有机碳含量是土壤活性有机碳的重要指

标[２５￣２６]ꎮ 本研究发现ꎬ箭筈豌豆和油菜混播处理土

壤微生物量碳含量显著高于 ＣＫꎬ而 ３ 种绿肥混播处

理土壤易氧化有机碳含量和可溶性有机碳含量均与

ＣＫ 无显著差异ꎮ 与同为豆科的箭筈豌豆和毛苕子

混播处理相比ꎬ箭筈豌豆和青稞或油菜混播可以充

分利用不同作物的生长特征ꎬ更利于土壤养分的多

样性和平衡ꎬ这与朱梦圆等[２７]的研究结果一致ꎮ
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Ａ:土壤真菌群落系统发育图ꎻＢ:存在显著差异的真菌类群ꎮ ｐ:门ꎻｃ:纲ꎻｏ:目ꎻｆ:科ꎻｇ:属ꎻｓ:种ꎮ ＨＶ、ＨＢ、ＲＢ、ＣＫ 见表 １ 注ꎮ ＬＤＡ:ＬＥｆｓｅ 判

别分析效应值ꎮ
图 ５　 不同类型绿肥混播模式下土壤真菌群落系统发育图和不同类型绿肥混播模式间存在显著差异的真菌类群柱状图

Ｆｉｇ.５　 Ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｎｄ ｔｈｅ ｈｉｓｔｏｇｒａｍ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｇｒｏｕｐｓ ｗｉｔｈ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｔｙｐｅｓ ｏｆ ｇｒｅｅｎ ｍａｎｕｒｅ ｍｉｘｅｄ ｓｏｗｉｎｇ ｐａｔｔｅｒｎｓ
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ＭＢＣ:微生物量碳含量ꎻＢＤ:容重ꎻＳＯＣ:土壤有机碳含量ꎻＲＯＣ:
易氧化有机碳含量ꎻＳＷＣ:土壤含水率ꎻＴＣ:全碳含量ꎻＤＯＣ:可溶

性有机碳含量ꎻｐＨ:酸碱度ꎻＴＮ:全氮含量ꎮ
图 ６　 不同类型绿肥混播模式下真菌群落结构与环境因子的冗

余分析

Ｆｉｇ.６　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ
ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ｇｒｅｅｎ ｍａ￣
ｎｕｒｅ ｍｉｘｅｄ ｐｌａｎｔｉｎｇ ｐａｔｔｅｒｎｓ

ＭＢＣ:微生物量碳含量ꎻＢＤ:容重ꎻＳＯＣ:土壤有机碳含量ꎻＲＯＣ:易氧化有机碳含量ꎻＳＷＣ:土壤含水率ꎻＴＣ:全碳含量ꎻＤＯＣ:可溶性有机碳含

量ꎻｐＨ:酸碱度ꎻＴＮ:全氮含量ꎮ
图 ７　 不同类型绿肥混播模式下真菌群落组成与理化性质的 Ｍａｎｔｅｌ￣ｔｅｓｔ 分析

Ｆｉｇ.７　 Ｍａｎｔｅｌ￣ｔｅｓｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ｇｒｅｅｎ ｍａｎｕｒｅ ｍｉｘｅｄ
ｐｌａｎｔｉｎｇ ｐａｔｔｅｒｎｓ

３.２　 不同类型绿肥混播对土壤真菌群落的影响

作物生长和土壤微生物的群落结构密切相关ꎬ
种植绿肥能改变甚至重塑土壤微生物群落结

构[２８￣３０]ꎮ 本研究发现ꎬ箭筈豌豆和油菜混播处理的

Ｃｈａｏ１ 指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数显著高于箭筈豌豆单播

对照(ＣＫ)ꎬ而箭筈豌豆和毛苕子混播处理与箭筈豌

豆和青稞混播处理的 Ｃｈａｏ１ 指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数及

Ｓｈａｎｎｏｎｅｖｅ 指数与 ＣＫ 无显著差异ꎮ 箭筈豌豆和毛

苕子混播处理的样本主成分显示与 ＣＫ 距离较近ꎬ
而箭筈豌豆和油菜混播处理的样本主成分显示与

ＣＫ 距离较远ꎮ
豆科作物根系能够通过分泌大量的黄酮以及酚

酸类物质增加土壤中真菌的种群密度[３１￣３３]ꎮ 发芽

速度较快的豆科作物会产生腐解液对生长较慢的其

他种子萌发产生一定的抑制作用[３４]ꎬ且影响混播模

式下的菌群多样性ꎮ 本研究发现ꎬ不同类型绿肥混

播能显著降低土壤中子囊菌门真菌的相对丰度ꎬ增
加担子菌门真菌的相对丰度ꎬ这有利于难降解有机

物的分解ꎬ增加土壤中土壤养分周转[３５]ꎻ另外不同

绿肥混播还能有效减少根霉菌属和曲霉菌属致病性

真菌ꎬ提高作物的抗病能力ꎬ这有利于作物的生长ꎮ
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３.３　 不同类型绿肥混播下土壤真菌群落与土壤理

化性质的关系

　 　 土壤为真菌生长发育提供生存环境的同时ꎬ作
物根系的代谢物也影响真菌群落结构特征[３６]ꎮ 土

壤环境变化对其真菌群落结构及多样性有较大影

响ꎮ 龙超等[３７]研究结果表明ꎬ土壤真菌群落结构与

土壤有机碳含量、微生物量碳含量和含水量等相关ꎮ
刘春增等[３８]研究发现紫云英还田后土壤真菌群落

结构的主要控制因子为土壤容重、有机碳含量、全氮

含量、全磷含量和全钾含量ꎮ 本研究发现ꎬ不同类型

绿肥混播处理土壤全碳含量、微生物量碳含量与真

菌群落结构有显著相关性ꎬ是导致真菌群落结构变

化的主要环境因素ꎮ 箭筈豌豆和油菜混播处理可以

提高土壤微生物量碳含量ꎬ增加土壤可利用态养分ꎬ
进而增强真菌的代谢活性以及生长能力[３９]ꎮ Ｘｕｅ
等[４０]同样发现土壤微生物量碳是土壤微生物群落

变化的主要驱动因素ꎮ Ｒｕｉ 等[４１]研究认为不同绿肥

配施下土壤孔隙度增加ꎬ土壤容重降低ꎬ有利于真菌

群落结构的稳定和功能发挥ꎮ 本试验还发现ꎬ无论

是绿肥单播还是不同类型绿肥混播ꎬ土壤 ｐＨ 变化

较小ꎬ其对真菌的生长与繁殖影响较小ꎮ

４　 结 论

与箭筈豌豆单播对照(ＣＫ)相比ꎬ箭筈豌豆和毛

苕子混播处理土壤有机碳含量提高 １０.８４％ꎬ而箭筈

豌豆和油菜混播处理土壤微生物量碳含量增加

１９􀆰 ９７％ꎮ 箭筈豌豆和油菜混播处理的 Ｃｈａｏ１ 指数

和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数分别比 ＣＫ 提高 ３６􀆰 ４２％和 １１􀆰 ５９％ꎬ
其主坐标分析的主成分得分情况ꎬＰＣｏＡ 中第一主

成分和第二主成分的贡献率分别为 ７８􀆰 ２５％ 和

１２􀆰 ８８％ꎬ处理间表现出明显的分离效应ꎮ 不同绿肥

混播处理对真菌群落结构亦有较大影响ꎬ门水平上

箭筈豌豆和青稞混播处理的毛霉菌门和担子菌门真

菌的相对丰度分别比 ＣＫ 提高 ７􀆰 ２４％和 １１３􀆰 ０９％ꎬ
箭筈豌豆和油菜混播处理的壶菌门真菌相对丰度比

ＣＫ 提高 ５８３􀆰 ７９％ꎻ属水平上箭筈豌豆和油菜混播

处理的土壤鲍尔壶菌属和集壶菌属真菌的相对丰度

分别比 ＣＫ 增加 ５􀆰 ０７％和 ４􀆰 ５９％ꎮ 不同类型绿肥混

播处理土壤微生物量碳含量与真菌群落结构表现出

较强的相关性ꎬ是改变真菌群落结构和多样性的主

要驱动因子ꎮ 本研究结果为青海地区绿肥改良土壤

提供了依据ꎮ
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