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摘　要　　根际细菌-真菌群落的互作关系对于土壤养分转化有重要意义。为研究施加生物质炭

对根际土壤细菌-真菌之间相互作用的影响，通过盆栽试验，比较未施加生物质炭的对照和施加2%

生物质炭处理条件下，黑麦草根际细菌-真菌群落间的互作网络及影响因素。结果表明，施加生物质

炭后的细菌 -真菌群落之间的互作网络具有更复杂的联系，节点数和互作关系增加，细菌内部以及

细菌与真菌之间的种间积极作用显著增强（P<0.05）；模块化分析对照和处理下的互作网络，均发

现存在两个具有高度互连节点的模块化结构。网络中起到关键连接作用的类群在对照中为细菌中的

孙修勤菌（Sunxiuqinia）和真菌中的毕赤酵母（Pichia），施加生物质炭处理后为细菌中的黄杆菌

（Flavobacterium）。Mantel检验分析表明，施加生物质炭处理后土壤pH（r=0.385，P=0.003）和土

壤铵态氮（r=0.501，P = 0.003）对细菌-真菌群落相互作用的影响显著增强。
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根际是土壤中植物根系受到微生物特殊影响

的重要区域，该区域从主根表面延伸几毫米，是植

物-土壤-微生物相互联系的重要场所［1-2］。根际环

境中，细菌与真菌密切联系，细菌以真菌的菌丝为

通道进入土壤基质。腐生真菌依靠分泌的胞外酶分

解利用有机质，附着在其菌丝上的细菌也可从这个

过程中获取养分，从而抑制真菌的生长。细菌还可

以与真菌合作，通过降解抑制真菌生长的有毒化合

物或多糖，或通过固氮为真菌降解木质纤维素提

供氮进而加快有机质的分解速率［3］。细菌和真菌

的相互作用在生态系统的养分循环过程中起着关

键作用，对植物的健康生长有重要影响［4］。Toro 
等［5］研究植物利用低生物有效性磷源时发现，双

重接种丛枝菌根真菌和具有溶磷能力的枯草芽孢杆

菌可显著增加作物的生物量和氮、磷积累量，证明

根际促生细菌和菌根真菌之间的相互作用促进了

营养元素的持续供应。根瘤菌和菌根真菌的互作

可显著缓解半寄生植物对宿主的寄生危害［6］，此

外，生活在根际环境中的木霉、芽孢杆菌等可以通

过与真菌病原体产生拮抗作用，减少病原微生物

的传播，降低植物病害水平［7-8］。生态网络分析法

（Ecological network analysis）可以将微生物群落

的相互作用关系可视化，并揭示物种在微生境中的

共现关系及主要影响因素［9］，为解释复杂的微生

物群落结构提供了一种新的方式。利用网络分析法

可以揭示土壤重要元素生物地球化学耦合过程中

微生物的互作机制，是预测和改善土壤生态系统

服务功能的重要步骤［3］。已有报道利用网络分析
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法探讨土壤中细菌-真菌的相互作用关系，例如，

Purahong等［10］使用网络分析法研究了凋落物分解

过程中细菌和真菌群落的交互作用模式，证明凋落

物分解的不同阶段是由细菌、真菌群落的变化和相

互作用控制的。

生物质炭作为改良剂是目前改善土壤肥力和固

碳减排的有效方法之一［11-13］。生物质炭以其特殊

的结构和组成，可以改善土壤的许多特性，如促进

团聚体的形成、增加阳离子交换量、增强养分吸收

能力和持水能力以及减缓过量酸化等［14-16］，在土

壤改良和农作物增产等方面有良好的应用［17-18］。

此外，生物质炭本身特有的芳香化表面、良好的多

孔性结构以及极高的水肥吸附作用还可以为土壤微

生物如细菌和真菌提供栖息地，增加微生物的生物

量［19］。大量的研究证实，添加生物质炭可以改变

微生物的群落结构和酶活性，这对于有机质积累、

养分转化等土壤生态过程有着重要作用［20-23］，从

而间接影响植物的生长［24-26］。尽管生物质炭对土

壤微生物的影响受到越来越多的关注，但是关于生

物质炭对微生物群落生态网络的研究存在不足，尤

其是对于生物质炭是如何影响根际土壤细菌-真菌

群落相互作用的方面，仍缺乏相关研究。

水稻是世界主要粮食作物之一，种植广泛，

研究水稻土具有重要的实用意义；黑麦草是优质的

放牧用牧草，作为主要的绿肥有一定的研究基础。

本研究选择水稻土和黑麦草作为试验材料，通过对

16S rRNA（V4-V5区）和ITS2区的高通量测序，

利用生态网络分析法构建施加生物质炭处理和未施

加生物质炭的条件下黑麦草根际细菌-真菌群落互

作网络，进一步揭示秸秆生物质炭对根际土壤细

菌-真菌群落相互作用的影响及主要驱动因素，探

讨生物质炭对根际土壤细菌-真菌群落互作模式的

改变及主要机制。

1　材料与方法

1.1　供试材料

供试土壤为黄棕壤，于2016年11月份采自中

国江苏省常州市（119.75ºE，31.73ºN），采集水

稻田0～10 cm土壤（非淹水条件下），风干后过

2 cm筛并研磨粉碎备用。土壤的理化性质：比表

面积28.73 m2·g-1，微孔面积4.57 m2·g-1，外表面积

24.17 m2·g-1，微孔体积0.002 cm3·g-1；pH7.65，铵

态氮含量1.24 mg·kg-1，硝态氮含量0.28 mg·kg-1，

有效磷含量0.34 mg·kg-1。

供试黑麦草种子来自中国江苏省农业科学院牧

草研究所。生物质炭样品由小麦秸秆在600 ℃缺氧

条件下缓慢热解8 h而成。

1.2　研究方法

试验为盆栽试验，设置添加生物质炭（生物

质炭按2%的比例均匀添加到盆栽土壤中）和对照

（未施加生物质炭）两组处理。每盆装土3 kg，种

入30粒饱满的黑麦草种子，在种苗发芽后的第0、

5、10、15、20、25、30、35、40天进行破坏性采

样，3个重复，共计54盆。

采样时，将黑麦草从盆栽中取出，用抖落法将

每盆土壤的根际土壤收集好并按要求保存，用于土

壤理化性质和根际微生物的测定（若土样量无法达

到测试要求，使用小型铁锹刮取根系周围< 1 cm范

围的土壤）。对应的黑麦草植株用于测定根系体表

形态学参数。

土 壤 的 p H 、 铵 态 氮 、 硝 态 氮 和 有 效 磷 的 测

定参考文献［27］。土壤物理结构的测定：利用

TriStar II 3020全自动比表面积及孔隙度分析仪对

各样品做氮气吸附、解吸试验，氮吸附在液氮温度

（77 K）下操作。分析测试前，样品在150 ℃条件

下真空（约10-2 Pa）脱气4 h，然后利用BET法［28］ 

计算出样品的比表面积（SBET），利用t-plot模型［29］

计算微孔比表面积（Smi）和孔体积（Vmi）。植物

根系的测定：将洗净的根放入根盘内，根据植物根

系测定方法［30］，使用扫描仪( V700 Epson) 扫描

完整的根系图像存入计算机，采用WinRHIZO PRO 
2007根系分析系统软件分析根系总长度、平均直

径、平均长度、总表面积、总切面面积、平均表面

积、平均切面面积等形态学参数。

1.3　DNA提取及高通量测序

称取2 g土壤样品，加入液氮冷冻研磨，使用

Power Soil DNA isolation kit提取土壤总DNA。

提 取 后 上 机 检 测 各 样 品 D N A 的 质 量 和 浓 度 ， 合

格的样品在−80℃条件下保存。利用 I l l umina测

序平台，对54个样本做细菌16S rRNA（V4-V5
区）和真菌（ITS2区）高通量测序，以标准的细

菌 /真菌基因组DNA Mix作为阳性对照，根据选

定的检测区域确定相对应的扩增引物，对各样本
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的检测区域做高保真PCR扩增。细菌16S  rRNA
（V4-V5区）扩增引物序列为：Primer F=Illumina 
adapter sequence 1 + GTGCCAGCMGCCGCGG，

P r i m e r  R = I l l u m i n a  a d a p t e r  s e q u e n c e  2  + 
CCGTCAATTCMTTTRAGTTT；真菌（ITS2区）

扩增引物序列为：Primer  F = I l lumina adapter 
sequence 1+GCATCGATGAAGAACGCAGC，

P r i m e r  R = I l l u m i n a  a d a p t e r  s e q u e n c e  2 + 
TCCTCCGCTTATTGATATGC。细菌16S rRNA
（V4-V5区）区域扩增的PCR条件为：预变性步骤

设置95 ℃、2 min；变性步骤设置94 ℃、20 s，

退火步骤设置55 ℃、40 s，延伸步骤设置72 ℃、

1 min，重复循环变性-退火-延伸三个步骤35次；

末延伸步骤设置72 ℃、2 min。真菌（ITS2区）

区域扩增的PCR条件为：预变性步骤设置94 ℃、 
2 min；变性步骤设置94 ℃、30 s，退火步骤设置

55 ℃、30 s，延伸步骤设置72 ℃、1 min，重复循

环变性-退火-延伸三个步骤25次；末延伸步骤设置

72 ℃、10 min。利用带有Index序列的引物，通过

高保真PCR将特定的标签序列导入文库末端。细菌

样本添加特异性标签序列的PCR条件为：预变性步

骤设置98 ℃、30 s；变性步骤设置98 ℃、10 s，

退火步骤设置65 ℃、30 s，延伸步骤设置72 ℃、 
3 0  s ， 重 复 循 环 变 性 — 退 火 — 延 伸 三 个 步 骤 11
次；末延伸步骤设置72℃、5 min。真菌样本添加

特异性标签序列的PCR条件为：预变性步骤设置 
94 ℃、2 min；变性步骤设置94 ℃、30 s，退火步

骤设置55 ℃、30 s，延伸步骤设置72 ℃、1 min，

重复循环变性-退火-延伸三个步骤8次；末延伸步骤

设置72 ℃、10 min。应用核酸纯化磁珠纯化扩增

产物，得到样本的原始文库。利用Qubit荧光定量

仪对文库精确定量，按相应比例（摩尔比）混合样

本。通过Agilent 2100 Bioanalyzer生物分析仪检测

混样后的文库插入片段的大小，确认在120～200 bp 
之间无非特异性扩增，并准确定量测序文库浓度。

采用Miseq系列测序仪2×250 bp的双端测序策略对

文库做测序。

原 始 下 机 数 据 经 过 质 量 控 制 和 过 滤 后 ，

利 用 U PA R S E 软 件 对 其 做 O T U （ O p e r a t i o n a l 
Taxonomic Unit）聚类分析，分类依据参照RDP
（RibosomalDa tabase  P ro jec t）数据库的RDP 
Release 11.5版本。细菌测序中每个样本获得的序

列数范围为42 534～76 867 reads，为了尽量减少

样本中读取计数变化的影响，我们基于样本序列最

低数量（42 534 reads）对其做抽平化处理，按照

97%的相似性对所有序列做OTU划分，各样品文库

的覆盖率均达到98%以上。真菌测序中每个样本获

得的序列数范围为44 941～98 438 reads，同样基

于样本序列最低数量（44 941 reads）对其做抽平

化处理，使各样品文库的覆盖率均达到98%以上，

保证样本中绝大多数序列均可被测出，因此本次测

序结果可以代表样本的真实情况。

1.4　数据分析

根据 I l lumina测序得到的细菌和真菌的OTU
数据，使用Cytoscape（3.5 .0）软件中的CoNet
插件构建微生物生态网络。分析步骤和网络参数

的选择参照顾静馨 ［31］提供的操作方法，网络分

析 中 ， 我 们 选 择 四 种 相 关 分 析 方 法 ， 即Pea r son 
correlation，Spearman correlation，Bray-Curtis 
dissimilarity和Kullback-Leibler dissimilarity，并

设置700的起始连接数。然后，采用Benjamin i -
Hochberg方法标准化处理相关系数，即校正原有

假设检验得到的显著性P值（P-value），并最终采

用校正后的P值，保留P<0.05的相关OTU构建关联

网络。利用NetworkAnalyzer工具，获得网络的特

征路径长度、连接数、节点数、聚集系数、网络密

度和平均连通度等网络拓扑参数。

根据中介中心性值（betweenness centrali ty 
scores）指标的最大值确定关键物种［32-33］，中介

中心性指的是一个节点担任其他两个节点之间最短

路径的桥梁的次数。网络中任意两个节点的所有最

短路径，如果这些最短路径中有很多条都经过了某

个节点，那么就认为这个节点的中介中心性高。一

个节点充当“中介”的次数越高，它的中介中心度

就越大，说明节点在网络中承担的角色越重要。节

点的中介中心值可由互作网络导出。

分子复合物检测（MCODE）是一种基于网络

密度的网络模块识别算法，首先根据节点所在的、

最高K-core值的密度为网络中的所有节点赋予一个

权值，并选取具有最高权值的一个节点视作种子

节点，依次向外扩增，将权值在阈值之上的周边

节点依次纳入到模块中，直至没有节点可包含到

该模块中为止。然后将选择剩余下来的节点中权

值最高的视作种子节点做同样的操作。最后根据
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设定的K-core值将不满足条件的模块删除。使用

Cytoscape（3.5.0）软件中的MCODE插件分析互

作网络中高度互连节点的模块化结构和组，所有分

析参数均采用标准值，即度数截止值设为2，节点

得分截止值设为0.2，K-core值设为2，种子最大深

度设为100。使用Mantel test分析方法评估土壤结

构、环境因子以及植物根系等因子对根际土壤细

菌-真菌群落相互作用的影响，Mantel test在微生

物领域常被用于计算物种组成和环境因子之间的

相关性，基于Pearson相关性分析以及置换检验计

算统计学显著性P值，分析在R-studio v7.2中利用

ecodist软件包实现。

2　结　果

2.1　施加生物质炭对微生物互作网络结构的影响

基 于 显 著 相 关 性 对 细 菌 和 真 菌 的 高 通 量 测

序 数 据 构 建 互 作 网 络 （ 图1 ） ， 探 究 施 加 生 物 质

炭 处 理 下 根 际 土 壤 细 菌 - 真 菌 群 落 的 共 现 模 式 ，

使用NetworkAnalyzer工具计算网络的拓扑参数 

（ 表 1 ） 。 可 以 看 出 ， 施 加 生 物 质 炭 对 根 际 土 壤

细菌-真菌群落之间的共现模式产生重要影响，网

络拓扑性质的分析表明，网络节点数、连接数、

聚集系数、特征路径长度、网络密度和平均连通

度等网络拓扑参数在对照组和生物质炭组之间显

著不同（P<0 .05）。对照组中，根际土壤细菌 -
真菌群落的互作网络包含44个节点（其中细菌节

点数为24，真菌节点数为20）、112条连线（其

中28 .6%为正连线，71 .4%为负连线）；生物质

炭组中，根际土壤细菌-真菌群落的互作网络包含

84个节点（其中细菌节点数为62，真菌节点数为

22）、455条连线（其中51.6%为正连线，48.4%

为负连线）。施加生物质炭后，网络的节点数增

多，且主要表现为细菌节点数的增多，网络的连

接数增多，正连接数占总连接数的比重增加，施

加 生 物 质 炭 显 著 增 强 了 细 菌 - 真 菌 互 作 网 络 的 积

极 联 系 （ P < 0 . 0 5 ） 。 与 对 照 组 相 比 ， 施 加 生 物

质 炭 处 理 条 件 下 根 际 土 壤 细 菌 - 真 菌 群 落 的 互 作

网络表现出更高的网络密度、聚集系数和平均连 
通度。

注：每个节点表示一个真菌/细菌的OTU；红色连线表示节点间正相互作用，灰色连线表示节点间负相互作用；关键类群的节点放大

标出。下同Note: Each node represents an OTU of fungi/bacteria; the red connection represents the positive interaction between nodes, 

and the gray connection represents the negative interaction; nodes of key groups are amplified and marked out. The same below

图1　两种处理下细菌-真菌共现模式的响应网络

Fig. 1　Network of the bacterial and fungal co-occurrence pattern relative to treatment
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表1 两种处理下细菌-真菌互作网络的拓扑性质

Table 1　Topological parameters of the bacterial and fungal interaction network relative to treatment

处理

Treatement

节点数

Number of nodes

平均连通度

Average 

connectivity

细菌节点数

Number of bacterial 

nodes

总连接数

Total number of 

connections

正连接数

Positive connection 

number

对照 Control 44 5.091 24 112 32

生物质炭 Biochar 84 10.833 62 455 235

处理

Treatement

网络密度

Network density

聚集系数

Clustering 

coefficient

真菌节点数

Number of fungal 

nodes

特征路径长度

Characteristic path 

length

负连接数

Negative connection 

number

对照 Control 0.118 0.237 20 2.539 80

生物质炭 Biochar 0.131 0.323 22 2.283 220

图2展示了互作网络中群落之间连接数的分布情

况。对照组中，细菌-真菌群落之间的相互作用（共

60个相关中有7个正相关）居于主导地位，显著高于

细菌群落内部（共38个相关中有18个正相关）以及

真菌群落内部（共14个相关中有7个正相关）的相互

作用。施加生物质炭处理条件下，群落间相互作用加

强，细菌群落内部相互作用（共311个相关中有195个

正相关）增加得更为明显，显著高于细菌-真菌群落

之间（共132个相关中有32个正相关）以及真菌群落

内部（共12个相关中有8个正相关）的相互作用。施

加生物质炭处理后，细菌群落内部以及细菌-真菌群

落之间的积极联系显著增强（P<0.05）。

2.2　 施加生物质炭对关键类群和网络模块化的 
改变

根据中介中心性值指标的最大值确定了关键

物种。网络分析的中介中心性指标显示（图1），

对照组中介中心性指标的总体分布为0～0.27，其

中起到关键连接作用的类群有细菌中的孙修勤菌

（Sunxiuqinia）和真菌中的毕赤酵母（Pichia），

中 介 中 心 性 值 分 别 为 0 . 1 4 5 和 0 . 1 6 4 。 生 物 质

炭 组 中 介 中 心 性 指 标 的 总 体 分 布 为 0 ～ 0 . 3 2 ，

其 中 起 到 关 键 作 用 的 类 群 为 细 菌 中 的 黄 杆 菌

（Flavobacterium），中介中心性值为0.131。

MCODE分析两种处理下的互作网络，均发现

存在两个具有高度互连节点的显著聚类（图3）。

对 照 组 中 ， 得 到 的 子 网 络 的 网 络 分 数 分 别 为 3 . 5
（节点数为9，连接数为14）和2.75（节点数为9，

连接数为11），且均以细菌节点和负相互作用为

图2　两种处理下互作网络中相互作用的分布饼状图

Fig. 2　Pie chart of the distribution of interactions in the interaction network relative to treatment
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主。生物质炭组中，得到的子网络的网络分数分别

为12.4（节点数为16，连接数为93）和8.429（节

点数为15，连接数为59），且均以正相互作用为

主。关键类群中的毕赤酵母（Pichia）和黄杆菌

（Flavobacterium）分别出现在对照和施加生物质

炭处理的得分最高的模块化结构中。

2.3　 施加生物质炭对环境因素影响细菌-真菌群落

相互作用的改变

利用Mantel  tes t分析对照组和生物质炭组中

植物根系（根系总长度、平均直径、平均长度、

总表面积、总切面面积、平均表面积和平均切面

面积）、土壤物理结构（比表面积、微孔面积、

外表面积和微孔体积）以及土壤环境因子（pH、

铵 态 氮 、 硝 态 氮 和 有 效 磷 ） 对 根 际 土 壤 细 菌 - 真

菌之间相互作用（互作网络中正连接数与总连接

数 的 比 值 ） 的 影 响 （ 表 2 ） 。 在 对 照 组 中 ， 物 理

结构（r=0.318，P=0.001）对细菌 -真菌之间相

互作用表现出显著影响。施加生物质炭后，环境

因子对细菌 -真菌互作的影响显著改变，土壤pH
（r=0.385，P=0.003）和土壤铵态氮（r=0.501，

P = 0 . 0 0 3 ） 对 细 菌 - 真 菌 互 作 的 影 响 显 著 
增强。

表2　环境因子与细菌-真菌相互作用的Mantel test分析

Table 2　Mantel test of environmental factors with the interaction between bacteria and fungi

项目Project

正连接数/总连接数 Positive connection number / Total number of connections

对照Control 生物质炭Biochar

r P r P
植物根系 

Plant root system
0.002 0.446 0.149 0.110

土壤物理结构 

Soil physical structure
0.318 0.001 -0.0003 0.372

pH -0.102 0.851 0.385 0.003

铵态氮

Ammonium nitrogen
0.018 0.327 0.501 0.003

硝态氮

Nitrate nitrogen
-0.133 0.948 0.098 0.186

有效磷

Available phosphorous
-0.058 0.889 0.144 0.096

图3　两种处理下互作网络MCODE分析的子网络图

Fig. 3　Subnetwork diagram of the interaction network based on MCODE analysis relative to treatment
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3　讨　论

3.1　生物质炭对共现模式的影响

本研究通过构建细菌-真菌群落的互作网络（图

1），探讨了施加生物质炭对根际土壤细菌-真菌共

现模式的影响。研究结果发现，微生物共现模式在

施加生物质炭后显著改变（表1），相比于未施加

生物质炭的对照组，施加生物质炭后细菌与真菌

之间的相互作用显著增多，互作网络的节点显著增

多，网络变得更加复杂，这与Gundale和DeLuca［34］ 

的研究结果相照应——添加生物质炭可以通过改

变 理 化 性 质 （ 如 p H 和 持 水 能 力 等 ） 来 提 高 土 壤

养分有效性。通常，我们认为生态系统中的有效

养分越丰富，微生物生态网络复杂性和稳定性也

越高，群落的高稳定性是实现生态功能的重要因 
素［35］。此外，生物质炭的特殊孔隙结构对细菌和

真菌有保护作用，能够降低竞争者对它们的侵害。

本研究中，Mantel test分析（表2）结果表明，施

加生物质炭后，土壤pH（r=0.385，P = 0.003）和

铵态氮（r=0.501，P=0.003）对细菌-真菌互作的

影响显著增强，与Lauber等［36］的pH是调节细菌群

落结构的最重要参数，而真菌群落与营养状况关系

最为密切的假设一致，认为土壤酸度的改变有利于

细菌的生长，而铵态氮的变化导致了真菌群落的

改变，从而影响互作网络。施加生物质炭还能够

促进黑麦草根系的生长，增加其生物量，同时，

增强的根系产生的分泌物又可以为微生物的代谢

和生长提供营养和能量，改变根际微生物与植物

之间的联系，从而改变根际土壤微生物的种类和 
数量。

对照组的互作网络中，在细菌和真菌群落内部

以及细菌和真菌之间的相互作用以负相关关系为主

（图2），表明细菌和真菌对资源存在着潜在的竞

争［37］。但是，随着生物质炭的施加，分子生态网

络改变，并且相互作用以正相关关系为主，尤其是

细菌-真菌群落之间负相互作用的占比降低，这与

Banerjee［38］的研究发现相似，添加有机物和营养

物质后，细菌-真菌互作网络的正相互作用增强，

细菌、真菌模块内部和细菌-真菌群落之间的负相

关数量减少，这可能是因为生物质炭或者有机物及

营养物质的添加丰富了群落的营养结构，缓解了 
竞争。 

3.2　生物质炭对网络模块化结构的影响

土壤生态系统中，模块化分析对于识别样本

之间的微生物关联、提高其与非生物因素的相互作

用的理解是非常重要的。MCODE分析两种处理下

的互作网络，均发现存在两个具有高度互连节点

的显著聚类，相比于对照组，施加生物质炭处理

条件下互作网络的模块化结构更为复杂，具有更

高的网络分数和更多的节点及相互作用，且均以

细菌节点居多。这些模块并非严格遵循分类学分

类，即微生物之间存在相互作用但不依赖于它们的

分类，类似地，Burke等［39］对细菌群落组装的研

究发现，样本间微生物物种的组成存在较大的差

异，但其功能的相似性高达70%，证明了细菌群落

的组装是由功能基因而非物种分类决定的，并提出

具有相似营养物质或其他生态特性的物种能够占据

相同的生态位的观点。本研究中，生物质炭的添加

重新分配了系统资源是导致模块化模式改变的可能 
原因。

关键类群是微生物群落中高度连接的类群，

具有特殊而重要的作用，它们的去除可引起群落

结构和功能的急剧变化。Baner jee ［38］研究证实

土壤有机质分解率由关键类群（细菌中的酸杆菌

门、弗拉特氏菌属和芽单胞菌属以及真菌中的毛

壳菌属和镰刀菌属等）的丰度决定，并且在此前

的研究中，Li等 ［40］发现在有机质含量高的土壤

中 ， 芽 单 胞 菌 门 和 酸 杆 菌 门 具 有 较 高 的 丰 度 ，

Har re i t he r 等 ［ 41 ］证 实 子 囊 菌 门 的 毛 壳 菌 属 在 降

解纤维素、纤维二糖和木质素等有机质方面起着

关 键 作 用 ， 这 不 仅 支 持 了 关 键 类 群 对 于 特 定 生

境 和 过 程 的 重 要 性 ， 而 且 为 关 键 类 群 与 微 生 物

群 落 功 能 的 相 关 性 提 供 了 证 据 。 我 们 的 研 究 发

现，关键类群中的毕赤酵母（Pichia）和黄杆菌

（Flavobacterium）分别出现在对照和施加生物

质炭处理的得分最高的模块化结构中，这可能说

明关键类群在模块化结构中同样发挥重要的连接 
作用。

然 而 ， 这 些 共 现 模 式 是 统 计 上 确 定 的 各 种

OTU的相对丰度之间的关联，仅能指示潜在的正

相互作用或负相互作用。在田间条件下，这些相互

作用是否会发生在微观尺度上需要进一步的有针对

性的研究，并且未来将增加实验来加强关于网络的

动态变化和机制的研究。
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4　结　论

施加生物质炭显著丰富了黑麦草根际土壤细

菌-真菌群落的网络相互作用，加强了细菌内部以

及细菌与真菌之间的积极联系。由于网络分析仅能

指示微生物潜在的相互作用，同时，生物质炭、植

被以及土壤的类型，生物质炭的添加量以及培养时

间等因素都可能影响生物质炭与土壤根际土壤细

菌-真菌群落相互作用的关系，下一步的研究将考

虑上述影响。
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Effect of Straw-derived Biochar on Molecular Ecological Network between 
Bacterial and Fungal Communities in Rhizosphere Soil
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Abstract　【Objective】Rhizosphere is a specific compartment that is significantly influenced by 
soil microorganisms in the plant root system in soil. Rhizosphere extends from the surface of the main 
root for a few millimetres, and is an important zone where plant-soil-microorganism interactions occur. In 
the rhizosphere, bacteria and fungi coexist and interact with each other, playing a critical role in recycling 
of nutrients in the ecosystem and sustaining of plant health and growth. Ecological network analysis can 
visualize interactions between microbial communities, and uncover co-occurrence patterns of the species 
in microhabitats and their main influencing factors, which provides a new approach to explaining complex 
structure of the microbial communities. Network analysis can also be used to explore mechanisms of 
microbial interactions driving biogeochemical coupling of important elements in soil, which is an important 
step towards predicting and improving service functions of a soil ecosystem. Unique in structure and 
composition, biochar can improve soil properties in a number of aspects, for instance, promoting formation 
of soil aggregates, enhancing cation exchange capacity, nutrient absorption capacity and water holding 
capacity, and dulling excessive acidification. So it can be applied beneficially to soil amelioration and 
raising of crop yield. In addition, the unique aromatic surface, excellent porous structure and high moisture 
and nutrient adsorption capacity of biochar can also provide soil microorganisms, such as bacteria and fungi, 
with benign habitats, and hence increase biomass of the microorganisms. The application of biochar can 
alter structure and enzyme activity of the microbial community, which benefits accumulation of soil organic 
matter and transformation of soil nutrients and then indirectly improves growth of the plants. Therefore, 
a comprehensive understanding of the effects of biochar on the interactions between bacterial and fungal 
communities in rhizosphere soil is of great significance to how to improve soil nutrient transformation. 
【Method】 In order to explore  effects of biochar on interactions between bacteria and fungi in rhizosphere 
soil, a pot experiment was designed to have CK and a treatment of adding 2% (w/w) biochar and performed 
for comparison in interaction network between rhizosphere bacteria and fungi and its affecting factors. The 
soil used in the experiment was collected from the topsoil layer (0～10 cm) of a paddy field in Changzhou, 
Jiangsu Province, air-dried, screened with a sieve 2 cm in mesh, and ground fine. Then the soil homogeneous 
in texture was left in rest for 24 hours, before being put in pots, 3 kg each. Full ryegrass seeds were sown 
into the pots, 30 each. Soil and plant root samples were collected from the pots on the 0th, 5th, 10th, 15th, 
20th, 25th, 30th, 35th and 40th days after germination of the seeds, from three pots each time as replicate. 
So the experiment had a total of 54 pots of ryegrass plants. The samples were analyzed separately and soil 
geochemical properties, rhizosphere microorganisms, and morphological parameters of the ryegrass roots 
were determined. 【Result】 Network analysis shows that in the treatment, the association between bacteria 
and fungi in their co-occurrence network became more complicated with number of nodes and interaction 
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enhanced. Positive interactions within the bacterial community and between bacteria and fungi communities 
were significantly enhanced (P<0.05). Modular analysis of the interaction networks in CK and Treatment 
found two modular structures with highly interconnected nodes. In the treatment, Flavobacterium was 
found to be the key group of the co-occurrence network, while in CK, Sunxiuqinia and Pichia were. Mantel 
test indicates that soil pH (r=0.385, P=0.003) and soil ammonium nitrogen (r=0.501, P=0.003) had more 
significant effects on the interaction between rhizosphere bacteria and fungi in the treatment. 【Conclusion】 
Application of biochar significantly enhances interactions between bacterial-fungal communities in the 
rhizosphere soil, while improving positive associations within the bacteria community and between bacteria 
and fungi.

Key words　Rhizosphere microorganisms; Biochar; Network analysis; Co-occurrence pattern; Key 
group
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