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摘  要：真菌的分解作用是驱动土壤养分循环和能量流动的主要动力，然而在团聚体尺度上，真菌群落对

不同类型秸秆碳输入的响应特征及关键环境因子尚不明确。以玉米秸秆为原料，设置常规粉碎秸秆（RS）、

腐熟秸秆（DS）和秸秆生物质炭（BC）3 种秸秆碳类型的等碳量还田处理，并以不施秸秆（CK）为对照，

探讨秸秆碳类型对土壤大团聚体（> 0.25 mm）和微团聚体（< 0.25 mm）中真菌多样性、真菌群落组成及分

布、菌群内部相互作用关系的影响，并进一步探究影响土壤真菌群落变化的关键环境因子。2 年田间试验结

果表明，RS 处理显著降低了< 0.25 mm 微团聚体和> 0.25 mm 大团聚体中真菌的 α 多样性（P < 0.05）。各

处理的优势菌门前三位的为子囊菌门（Ascomycota）、被孢霉门（Mortierellomycota）、担子菌门

（Basidiomycota），优势菌属前三位的为小不整球壳属（Plectosphaerella）、毛壳菌属（Chaetomium）、被

孢霉属（Mortierella）。与不同团聚体粒级相比，秸秆碳处理显著引起了真菌群落结构的分异（P < 0.01），

其中 RS 处理的真菌群落结构显著区分于其他处理。共现网络分析表明，BC 处理提高了纳入真菌共现网络

的节点数量（10.08%）和模块性（5.55%），DS 处理提高了纳入共现网络的节点（11.17%）、边的数量（32.57%）

和节点平均度（19.27%），均提高了土壤团聚体真菌群落结构的稳定性。Mantel test 分析发现，铵态氮（AN）

和 pH 是影响土壤团聚体真菌群落结构的关键环境因子，且 RS 处理的真菌群落受土壤环境因子影响最大。

真菌群落功能预测分析表明，3 种秸秆碳的输入均能降低病原型真菌的相对丰度，减少农田土传病害的发

生。综上所述，短期内秸秆还田，不同土壤团聚体真菌更易受秸秆碳类型的影响而产生分异，添加腐熟秸

秆和秸秆生物质炭短期内能提升土壤 AN 含量，进而提高真菌网络的复杂性，促进真菌群落稳定，因此在

实际生产中应考虑适当增加腐熟态或炭化态秸秆碳投入以促进土壤生态功能稳定。 
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Abstract:【Objective】Fungal decomposition plays a key role as the primary driving force of the nutrient cycling 

and energy flow in the soil. However, the response characteristics of fungal communities to different types of straw 

carbon inputs and the key environmental factors at the aggregate scale are not yet clear.【Method】In this study, 

corn straw was used as the experimental, and three treatments were set according to the equal carbon content of 

straw returning: regular crushed straw (RS), decomposed straw (DS) and straw biochar (BC). A control group 

without straw application (CK) was also set up. The study aimed to investigate the effects of different carbon types 

from straws on the diversity, composition, and distribution of fungi in soil macroaggregates (>0.25 mm) and 

microaggregates (<0.25 mm), as well as the interactions within fungal communities. Furthermore, key environmental 

factors influencing the variation of soil fungal communities were explored.【Result】The results of a 2-year field 

experiment indicate that RS treatment significantly reduced fungal α diversity (P<0.05) in microaggregates (<0.25 

mm) and macroaggregates (>0.25 mm). The top three dominant phyla in each treatment were Ascomycota, 

Mortierellomycota, and Basidiomycota, while the top three dominant genera were Plectosphaerella, Chaetomium, 

and Mortierella. Compared to different aggregate size fractions, the treatment with straw carbon significantly 

induced differentiation in fungal community structure (P<0.01), with notably distinct fungal community structure 

observed in the RS treatment compared to the other treatments. Also, analysis of fungal co-occurrence network 

showed that BC treatment increased the number of nodes (10.08%) and modularity (5.55%) while DS treatment 

increased the number of nodes (11.17%), the number of edges (32.57%) and the average degree of nodes (19.27%) 

included in the co-occurrence network, and all of which improved the structural stability of the fungal network of 

soil aggregates. The Mantel test analysis found that ammonium nitrogen (AN) and pH were the key environmental 

factors affecting the fungal community structure of soil aggregates, with the fungal community in the RS treatment 

being the most influenced by soil environmental factors. The prediction analysis of fungal community function 

showed that the input of straw carbon could reduce the relative abundance of pathogenic fungi and reduce the 

occurrence of soil-borne diseases in farmland. 【Conclusion】Our results reveal that in the short term, different soil 

aggregates of fungi are more susceptible to the influence of straw carbon types, leading to differentiation. The 

addition of decomposed straw and straw biochar can increase soil AN content, thereby increasing the complexity of 

the fungal network, thus, promoting fungal community stability. Therefore, for practical applications, it is advisable 

to consider appropriately increasing the input of decomposed straw or straw biochar to promote the stability of soil 

ecological functions. 

Key words:Straw carbon;Soil fungi; Aggregates; Fungal co-occurrence network 

秸秆还田作为一项保护性耕作措施，是秸秆处理与综合利用中的最主要措施之一，具

有培肥地力、固碳增产的作用[1]。秸秆粉碎直接还田、腐熟还田和炭化还田是当前秸秆还

田的重要形式，即分别向土壤中补充新鲜植物源碳、腐殖化植物源碳以及高温炭化植物源

碳[2]。不同类型秸秆碳的结构和稳定性具有差异，对土壤微生物的招募以及腐解的速度也

不同，最终影响土壤生态功能稳定性[3]。 

土壤微生物对有机物质的变化十分敏感，其群落结构的组成能快速响应土壤生态环境

变化与环境胁迫，是评价土壤生态功能的重要指标[4-5]。真菌参与土壤有机质的分解及腐殖

质的形成等过程，是土壤养分循环的主要驱动者，在物质和能量循环过程中发挥着重要作
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用[6]。土壤真菌是分解秸秆木质纤维素的优势菌群[7]，其胞外酶活性较高且酶种类相对全

面，能高效地分解秸秆中的难降解组分，且分解秸秆的速率快[8]。Bardgett 等[9]研究表明，

在秸秆分解的过程中，真菌的分解作用占据优势地位。真菌群落组成的变化也会直接影响

秸秆的分解过程[10]。此外，不同类型秸秆碳的输入对真菌群落的影响不同。已有研究表

明，相较于秸秆直接还田，秸秆配施腐熟剂促进了秸秆分解，有利于土壤养分的积累，从

而显著提高了真菌丰度[11]。而炭化秸秆具有孔隙结构丰富和比表面积大的特点，可为真菌

的生存繁衍提供良好生境，改善真菌群落结构，降低潜在作物病原菌的相对丰度[12]。因

此，研究土壤真菌群落对不同类型秸秆碳的响应，有利于更好地评价秸秆还田的培肥效

果，对保障农田生产力，改善土壤质量及促进农田可持续发展具有重要意义。 

土壤团聚体是土壤结构的基本单元，在调节生物特性及土壤肥力等方面发挥着重要作

用。土壤团聚体被认为是在微观水平上影响土壤微生物多样性、群落组成和结构的关键因

素[13]，其空间分布、稳定性及其内部间的孔隙结构，可以影响土壤性质和土壤微生物群落

的组成和功能[14]。杨继芬等[15]发现不同粒级团聚体在结构和组成上存在差异，影响真菌群

落的分布及其生态功能。另有研究表明，秸秆碳的输入能增加土壤有机质含量，从而促进

土壤团聚体形成，有利于微团聚体（< 0.25 mm）向大团聚体（> 0.25 mm）转化[16]。而大

团聚体的增加，有利于土壤真菌的生长[17]。但目前已有的研究主要聚焦于全土范畴上探究

秸秆还田对土壤真菌的影响，然而在团聚体尺度上，真菌群落如何响应秸秆碳输入，以及

不同粒级团聚体对其响应是否一致，目前鲜有报道。 

鉴于此，本研究以不同类型秸秆碳处理进行了 2 年田间试验，利用高通量测序技术，

研究秸秆碳输入对土壤大团聚体（> 0.25 mm）和微团聚体（< 0.25 mm）真菌群落的影

响，探究土壤真菌群落组成的变化特征及其与土壤环境因子间的相互关系。旨在明确土壤

团聚体真菌对不同秸秆碳的响应特征及其互作网络关系，以期为建立促进土壤生态功能稳

定的秸秆碳利用方式提供理论依据。 

1 材料与方法 

1.1 试验地概述与供试材料 

试验于 2020 年在山东省诸城市贾悦镇洛庄（36°02' N, 119°12' E）试验站开展，试验地

地势平坦，海拔高度为 68.0 m。年均气温 14.7 ℃，年均降水量 701.4 mm，属温带季风气

候。土壤类型为褐土，质地为壤土。种植模式为烤烟-冬闲。表层土壤（0～20 cm）基本理

化性质见表 1。 

供试材料：（1）常规粉碎秸秆，粉碎机将玉米秸秆粉碎后过 1 mm 筛。（2）腐熟秸

秆，秸秆粉碎过 1 mm 筛后，均匀撒入促腐剂，进行 3 周有氧腐熟。（3）秸秆生物质炭，

秸秆粉碎过 1 mm 筛后，置于马弗炉中于 500℃进行炭化。 

表 1 大田土壤基本理化性质 

Table 1 Basic physical and chemical properties of field soil 

土层 Soil 

layer 

/cm 

容重 Bulk 

density 

/（g·cm-3） 

pH 

有机碳 

Organic 

carbon /

（g·kg-1） 

全氮 

Total 

nitrogen /

（g·kg-1） 

有效磷 

Available 

phosphorus 

/(mg·kg-1) 

速效钾 

Available 

potassium /

（mg·kg-1） 

铵态氮 

Ammonium 

nitrogen /

（mg·kg-1） 

硝态氮 

Nitrate 

nitrogen /

（mg·kg-1） 

0～20 1.21±0.06 8.31±0.02 14.98±0.18 0.61±0.02 9.24±0.79 247.61±15.55 9.39±1.32 7.55±0.74 

1.2 试验设计 

于 2020 年 5 月建立田间土柱试验，共设置 4 个处理，每个处理 3 次重复，采用随机区
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组排列。分别为：（1）不施秸秆处理（CK）；（2）常规粉碎秸秆处理（RS）；（3）腐熟

秸秆处理（DS）；（4）秸秆生物质炭处理（BC）。烤烟品种选用 NC 55，每个土柱间隔 0.60 

m，土柱内植烟 1 株。烟株于每年 5 月 21 日移栽，9 月 27 日收获。土柱材料采用内径 40 

cm，高 65 cm 的聚氯乙烯（PVC）管制作。将埋设土柱处的原位 0～20 cm 表层土壤挖出，

过 5 mm 筛备用。进而在相应位置埋设土柱，地表下埋设约 40 cm，地表上留 25 cm。在挖

出的 0～20 cm 表层土壤中，依据等碳量原则掺混进常规粉碎秸秆、腐熟秸秆以及秸秆生物

质炭，混匀后回填至土柱内，具体用量如表 2。化肥按照当地烟草推荐肥量施用，每土柱施

用 N 4.66 g、P2O5 4.66 g 和 K2O 11.73 g。 

表 2 田间试验设计 

Table 2  Field experimental design 

处理 

Treatments 

不同物料的含碳量 

Carbon content of different 

materials/(g·kg-1) 

每个土柱秸秆用量 

Straw consumption 

per soil column/kg 

每个土柱投入碳量 

Carbon input  

per soil column/(g·kg-1) 

CK 0 0 0 

RS 404.71 0.140 0.060 

DS 314.92 0.181 0.060 

BC 527.78 0.108 0.060 

注：CK：不施秸秆；RS：常规粉碎秸秆；DS：腐熟秸秆；BC：秸秆生物质炭。下同。Note: CK: No straw; RS: Regular crushed 

straw; DS: Decomposed straw; BC: Straw biochar. The same as below. 

1.3 样品采集 

于 2021 年 9 月烤烟成熟期用环刀采集各土柱 0～20 cm 表层土壤，测定土壤容重。用随

机取样法采集 0~20 cm 原状土样，装入硬质塑料盒中，迅速带回实验室备用。土样分为三

份，一份经过风干研磨，用于测定土壤 pH、全氮、有效磷和速效钾的含量；一份放 4 ℃冰

箱保存，用于测定土壤硝态氮、铵态氮的含量以及土壤酶活性；另一部分储存于-80 ℃冰箱

中，用于微生物真菌分析。 

1.4 测定方法 

（1）土样团聚体分级。采用改进的干筛法[18]。将土壤无菌低温干燥至一定水分含量

（约 100 g·kg-1），沿原状土自然结构裂隙将土块轻轻掰成约 1 cm3 的小块，并通过 0.25 

mm 筛，收集土筛上> 0.25 mm 大团聚体和过筛的< 0.25 mm 微团聚体，用于土壤真菌群落

测定。 

（2）土壤性质。土壤理化指标：参照《土壤农业化学分析方法》[19]。容重（BD）用

环刀法测定；pH 采用 pH 计（Sartorius PB-10，Germany）测定；有机碳采用 TOC 分析仪

（multi N/C 3100，Germany）测定；全氮（TN）采用半微量凯氏定氮法测定；有效磷

（AP）采用 NaHCO3 浸提—钼锑抗比色法测定；速效钾（AK）采用乙酸铵浸提—火焰光

度计法测定；铵态氮（AN）、硝态氮（NN）采用 1 mol·L-1 氯化钾溶液浸提， SEAL AA3

连动流动分析仪测定。 

土壤生物指标：蔗糖酶活性（Su）采用 3,5-二硝基水杨酸比色法测定；碱性磷酸酶活性

（Ps）采用磷酸苯二钠比色法测定；纤维素酶活性（Ce）采用硝基水杨酸比色法测定；土壤

脲酶活性（Ur）采用靛酚蓝比色法（以 NH3-N 计）测定。 

（3）土壤真菌群落。DNA 提取：称取 0.5 g 冷冻土样，使用 FastDNA®SPIN Kit（MP 
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Biomedicals，美国）提取微生物 DNA。 

PCR 扩 增 及 产 物 的 纯 化 ： 根 据 真 菌 通 用 引 物 ITS1F （ 5'-

CTTGGTCATTTAGAGGAAGTAA-3'）/ITS2R（5'-TGCGTTCTTCATCGATGC-3'）分别对真菌

ITS 基因进行 PCR 扩增。反应参数：预变性 5 min（94℃）；循环 34 次（94 ℃变性 30 s，

55℃退火 30 s，72℃延伸 60 s）；延伸 7 min（72℃）。 

ITS 基因扩增子的 PCR 扩增和高通量测序在北京奥维森基因科技有限公司进行，使用

Illumina Miseq PE300 高通量测序平台进行双端测序。 

1.5 数据分析 

（1）测序数据分析：使用 QIIME1 软件包（v1.8.0）来分析原始数据，将相似性> 97%

的序列进行 OTU 聚类。真菌序列与 Unite 数据库使用 BLAST 算法进行比对，进行 α 多样

指数分析、物种组成分析和 β 多样性分析。 

（2）统计分析：基于 Bray-Curtis 计算距离矩阵，使用 R 软件的 vegan 包进行主坐标

分析（PCoA），用非参数多元统计（ANOSIM）检测真菌群落 β 多样性的显著性差异，

使用 Mantel test 分析对影响土壤真菌群落结构的土壤性质进行显著性检验，土壤真菌共现

网络分析使用 R 软件的 igraph 包实现，利用 FUNGuild 对土壤真菌群落进行功能预测分

析，使用 SPSS 26.0 软件进行单因素方差分析和相关分析，使用 Microsoft Excel 2016、

Origin 2021 和 R 软件进行数据处理和绘图。 

2 结 果 

2.1 秸秆碳类型对不同粒级团聚体真菌群落多样性的影响 

Shannon-Wiener 是反映样本中微生物多样性的指数，利用各样本的测序量在不同测序

深度时的微生物多样性指数构建曲线（图 1），以此反映各样本在不同测序数量时的微生

物多样性。真菌 Shannon 指数随读序量增加最终均趋向平坦，说明测序数据量足够大，可

以反映样本中绝大多数的微生物信息。 

本文用韦恩图反映处理间共有及特有 OTU 数量。图 2a 表明，在微团聚体中，CK、

RS、DS 和 BC 处理特有真菌 OTU 分别为 187、97、163、142 个，共有 OTU 数量 280

个。图 2b 表明，在大团聚体中，CK、RS、DS 和 BC 处理特有真菌 OTU 分别为 173、

130、196、208 个，共有 OTU 数量 231 个。本文运用 OTU 数、Chao1 指数和 Shannon 指

数反映真菌群落物种数、丰富度以及多样性。由表 3 可知，团聚体粒级和秸秆碳类型对真

菌 α 多样性均有影响。微团聚体中的 OTU 数和 Chao1 指数高于大团聚体。在微团聚体

中，RS 处理较 CK 显著降低 Shannon 指数，降幅为 8.78%（P<0.05）。RS、DS 和 BC 处

理对 OTU 数和 Chao1 指数无显著影响。在大团聚体中，与 CK 相比，RS 处理显著降低了

OTU 数、Chao1 和 Shannon 指数，降幅分别为 22.95%、21.27%和 26.25%（P<0.05），DS

和 BC 处理对 OTU 数、Chao1 指数和 Shannon 指数无显著影响。可见，微团聚体真菌多样

性高于大团聚体，RS 处理显著降低了微团聚体和大团聚体真菌群落多样性。 
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图 1 基于 OTU 水平的土壤真菌群落的 Shannon 指数稀释曲线（相似度 97%） 

Fig. 1 Shannon index dilution curve of fungal communities of soil on OTU level (97% similarity) 

  

图 2 不同粒级团聚体真菌群落韦恩图 

Fig. 2 Venn Plot of fungal communities of different aggregate size 

2.2 秸秆碳类型对不同粒级团聚体真菌物种组成的影响 

在门水平上对真菌群落组成进行分析（图 3a），结果表明，相对丰富度值最高的是子囊

菌门 Ascomycota（51.37%～68.47%），其次分别是被孢霉门 Mortierellomycota（2.31%～

7.85%）、担子菌门Basidiomycota（2.19%～6.82%）、壶菌门Chytridiomycota（1.09%～9.75%）、 

（0.09%～1.40%）和其他 Others（0.10%～0.28%）。在微团聚体和大团聚体中，与 CK 相

比，RS 和 BC 处理的子囊菌门的相对丰富度降低。在属水平上（图 3b），各处理的优势菌

群为小不整球壳属 Plectosphaerella（13.15%～18.47%）、毛壳菌属 Chaetomium（1.89%～

15.41%）、被孢霉属 Mortierella（2.28%～7.84%）、镰刀菌属 Fusarium（1.26%～5.77%）。 

  

图 3 秸秆碳类型对不同粒级团聚体真菌门（a）和属（b）的相对丰富度的影响 

Fig. 3 Effects of straw carbon type on the relative abundance of fungal phylum (a) and genus (b) of different 

aggregate size 
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2.3 秸秆碳类型对不同粒级团聚体真菌群落结构的影响 

为进一步对比各处理间的团聚体真菌群落结构的差异和相似性，进行了基于 Bray-Curtis

距离的 PCoA 分析。图 4a 结果显示，第一主坐标（PCoA 1）和第二主坐标（PCoA 2）累计

解释了土壤真菌群落结构总变异量的 58.85%。微团聚体和大团聚体的 β 多样性在二维空间

上趋向于聚集在一起且重叠，说明两个粒级团聚体真菌群落结构相似度高。而如图 4b 所示，

四个处理被分为明显的两簇，CK、DS 和 BC 处理距离较近且存在部分重叠，表明三种处理

的真菌群落相似度高，即 DS 和 BC 处理对真菌群落的影响效果不大，而 RS 处理与其他三

种处理的的真菌群落结构有显著分异。ANOSIM 分析进一步表明，秸秆碳输入极显著改变

了真菌结构（P < 0.01），RS 处理影响效果最明显，而不同粒级团聚体间的真菌结构无显著

差异（P = 0.145）。可见，秸秆碳类型相较于团聚体类别是引起真菌群落结构差异的关键。

因此，本研究进一步将两个团聚体粒级合并分析研究秸秆碳类型对真菌群落的相互作用。 

表 3 秸秆碳类型对土壤团聚体真菌多样性指数的影响 

Table 3 Effects of straw carbon type on fungal diversity index of soil aggregates 

粒级

Granular/mm 

处理 

Treatments 

OUT 数 

OTUs 

Chao1 指数 

Chao1 index 

Shannon 指数 

Shannon index 

< 0.25 CK 643.33±37.69a 948.72±63.97a 5.47±0.08a 

RS 572.67±17.42a 870.20±50.97a 4.99±0.15b 

DS 637.67±57.53a 951.33±122.38a 5.54±0.17a 

BC 630.33±15.72a 922.34±36.45a 5.47±0.16a 

> 0.25 CK 616.50±22.23a 917.38±56.49a 5.60±0.03ab 

RS 475.00±20.88b 722.27±40.96b 4.13±0.01c 

DS 583.67±20.79a 802.16±27.14ab 5.96±0.24a 

BC 615.67±24.17a 874.18±51.75a 5.54±0.06b 

 

 

  

图 4 不同秸秆碳类型的真菌群落结构主坐标分析（PCoA） 

Fig. 4 Principal coordinate analysis (PCoA) plot of fungal communities of different straw carbon types 

2.4 秸秆碳类型对真菌相互作用关系及网络稳定性的影响 

为描述真菌网络复杂的共现模式，进一步探明不同类型秸秆碳输入对真菌相互作用关系
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及网络稳定性的影响，本研究构建了真菌群落共现网络（图 5），并对其网络的拓扑性质进

行分析（表 4）。研究表明，相对于 CK 处理，BC（10.08%）和 DS（11.17%）处理提高了

纳入共现网络的节点数量，而 RS 降低了节点数量（8.99%）。BC 和 RS 降低了网络中边的

数量（12.79%，31.20%）和节点的平均度（20.78%，24.41%），提高了模块性（5.55%，8.88%），

而 DS 提高了边的数量（32.57%）和节点平均度（19.27%），降低了模块性（6.26%）。可

见，与 CK 处理相比，BC 和 DS 处理的真菌共现网络更复杂，提高了真菌群落结构的稳定

性。 

 

图 5 不同秸秆碳类型的真菌群落共现网络 

Fig. 5  Co-occurrence network of fungal communities of different straw carbon types 

表 4 不同秸秆碳类型的真菌群落共现网络的拓扑性质 

Table 4 Topological properties of fungal communities co-occurrence network of different straw carbon types 

拓扑性质 

Topological properties 

不施秸秆

CK  

常规粉碎秸秆

RS 

腐熟秸秆

DS 

秸秆生物质炭 

BC 

节点数 Number of node 734 668 816 808 

边数 Number of edge 1173 807 1555 1023 

平均度 Average degree 1.598 1.208 1.906 1.266 

平均路径长度 Average path length 1 1 1 1 

密度 Density 0.002 0.002 0.002 0.002 

模块化 Modularity 0.991 1.079 0.929 1.046 
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2.5 秸秆碳类型对团聚体真菌群落功能的影响 

通过 FUNGuild 对真菌群落进行功能预测分析，结果如图 6 所示，真菌群落可划分为 3

种营养型类：腐生营养型（saprotroph）、共生营养型（symbiotroph）、病理营养型（pathotroph）

和 4 种互有交叉营养型类：病理-腐生-共生营养型（pathotroph-saprotroph-symbiotroph）、腐

生-共生营养型（saprotroph-symbiotroph）、病理-腐生营养型（pathotroph-saprotroph）和病理

-共生营养型（pathotroph-symbiotroph）。根据 Guilds 小类，4 个处理的主要功能真菌为动物

病原-内生-地衣寄生-植物病原-土壤腐生-木质腐生真菌（Animal Pathogen-Endophyte-Fungal 

Parasite-Lichen Parasite-Plant Pathogen-Wood Saprotroph），内生-植物病原真菌（Endophyte-

Plant Pathogen），未命名腐生真菌（Undefined Saprotroph）。进一步比较发现，秸秆碳处理

均降低了动物病原-内生-地衣寄生-植物病原-土壤腐生-木质腐生真菌和内生-植物病原真菌

的相对丰度，分别降低了 2.95%~8.27%和 2.27%~8.08%，RS 处理相较于 DS 和 BC 两处理降

低效果更明显，结果表明秸秆碳的输入能降低农田发生土传病害的风险。 

 
图 6 不同秸秆碳类型的 FUNGuild 功能预测相对丰度柱形图 

Fig. 6 FunGulid function predicts relative abundance histogram of different straw carbon types 

2.6 影响真菌群落结构的环境因子 

不同类型秸秆碳输入对土壤理化性质及酶活性的影响如表 5 所示。可知，3 种秸秆碳对

土壤容重无显著影响。DS 处理较 CK 显著降低土壤 pH，降幅为 2.60%（P < 0.05）。RS、

DS 和 BC 处理土壤有机碳和全氮含量均较 CK 显著增加（P < 0.05），增幅分别为有机碳：

BC（67.68%） > DS（30.83%） > RS（21.20%）、全氮：DS（72.06%） > RS（54.41%） > 

BC（48.53%）；RS 和 DS 处理较 CK 显著分别提高 23.33%和 19.58%土壤可溶性有机碳含

量，仅 BC 处理显著增加颗粒有机碳、碳氮比和速效钾含量，增幅分别为 42.42%、12.74%

和 21.62%（P < 0.05）；DS 和 BC 处理较 CK 显著增加土壤铵态氮的含量，增幅分别为 19.65%

和 25.73%（P < 0.05）；3 种秸秆处理均可较 CK 可显著增加土壤硝态氮含量，增幅为：BC

（39.86%） > DS（34.39%） > RS（24.32%）。由此可见，BC 处理有利于土壤有机碳及速

效养分含量的提升。 

RS 和 BC 处理较 CK 显著提高了 Su 和 Ur 活性，增幅分别为 Su：71.87%和 26.38%，

CK RS DS BC
0

20

40

60

80

100

相
对
丰
度
 R

el
at

iv
e 

ab
u
n
d
an

ce
 /

%

 others  Dung Saprotroph

 Plant Saprotroph-Wood Saprotroph  Animal Pathogen-Plant Pathogen-Undefined Saprotroph

 Endophyte-Plant Pathogen-Wood Saprotroph  Endophyte-Plant Pathogen

 Undefined Saprotroph  Endophyte-Litter Saprotroph-Soil Saprotroph-Undefined Saprotroph

 Animal Pathogen-Endophyte-Fungal Parasite-Lichen Parasite-Plant Pathogen-Wood Saprotroph  Unknow



土  壤  学  报 

Acta Pedologica Sinica 

http://pedologica.issas.ac.cn 

 

Ur：40.00%和 20.00%（P < 0.05）。秸秆处理均显著提高了 Ps 活性（P < 0.05），增幅为

BC（36.12%） > DS（24.40%） > RS（18.05%）。仅 BC 处理显著提高了土壤 Ce 活性，

与 CK 相比提高了 9.79%（P < 0.05）。可见 RS 处理有助于 Su 和 Ur 活性提高，而 BC 处

理更有助于提高 Ps 和 Ce 活性。 

土壤生物的生态簇在维持土壤生态系统多功能性方面至关重要[20]。为进一步明确不同

土壤环境因子对真菌群落结构的影响，本研究通过生态网络分析确定了 5 个真菌生态簇

（图 7），并分析了真菌生态簇与土壤环境因子的相关性（图 8）。结果表明，Moudle2 受

土壤性质影响最大，Moudle5 最小。AN、pH 是影响土壤真菌群落结构的主要土壤因子（P 

< 0.01），BD 则对土壤真菌群落结构无显著影响。RS 处理中 Moudle2 丰度最高，说明 RS

处理的真菌群落受土壤环境因子影响最大。 
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表 5 秸秆碳类型对土壤理化性质和酶活性的影响 

Table 5 Effects of different straw carbon types on soil physicochemical properties and enzyme activities 

 

处理 

Treat

ments 

容重 

Bulk 

density/

（g·cm-3） 

pH 

有机碳 

Organic 

carbon/

（g·kg-1） 

可溶性有机

碳 Dissolved 

organic 

carbon/

（g·kg-1） 

颗粒有机

碳 

Particulate 

organic 

carbon/

（g·kg-1） 

全氮 

Total 

nitrogen/

（g·kg-1） 

铵态氮 

Ammonium 

nitrogen/

（mg·kg-1） 

硝态氮 

Nitrate 

nitrogen/

（mg·kg-1） 

碳氮比 

C/N ratio 

速效钾 

Available 

potassium/

（mg·kg-1） 

蔗糖酶 

Sucrase/

（mg·g-1） 

磷酸酶 

Phosphatase

/（mg·g-1） 

纤维素酶 

Cellulase/

（mg·g-1） 

脲酶

Urease/

（mg·g-

1） 

CK 1.07±0.04a 8.09±0.02a 15.47±0.10d 196.87±6.34c 4.88±0.25b 0.68±0.01c 13.64±0.18b 13.90±0.75c 22.84±0.36b 365.42±3.22b 7.62±0.16c 1.68±0.03d 1.43±0.05b 0.20±0.01c 

RS 1.06±0.04a 8.01±0.02a 18.75±0.29c 256.79±7.99a 3.61±0.20c 1.05±0.01b 13.77±0.33b 17.28±0.45b 17.90±0.36c 369.30±5.44b 13.09±0.68a 2.00±0.33c 1.43±0.03b 0.28±0.00a 

DS 0.95±0.02a 7.88±0.01b 20.24±0.15b 235.41±6.06b 3.41±0.19c 1.17±0.03a 16.32±0.50a 18.68±0.50a 17.39±0.55c 363.30±6.63b 6.93±0.12c 2.09±0.02b 1.30±0.04b 0.18±0.01c 

BC 1.00±0.08a 8.07±0.02a 25.94±0.49a 207.94±4.05c 6.95±0.23a 1.01±0.03b 17.15±0.73a 19.44±0.17a 25.75±0.22a 444.43±13.74a 9.63±0.68b 2.63±0.03a 1.57±0.04a 
0.24±0.02

b 
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图 7 不同秸秆碳类型的真菌群落生态簇 

Fig. 7 Fungal community ecological clusters of different straw carbon types 

 

图 8 不同秸秆碳类型的真菌群落生态簇丰度及其与土壤性质的相关性 

Fig. 8 Fungal community ecological cluster abundance of different straw carbon types and their correlation with 

soil environmental factors 

3 讨 论 

3.1 秸秆碳类型对团聚体真菌群落特征的影响 

土壤真菌参与养分循环、有机质形成和分解等过程[21]，其群落物种、丰富度和多样性直

接影响土壤健康和肥力[22]。真菌 α 多样性受团聚体粒级和秸秆碳输入的影响。本研究发现，

OTU 数和 Chao1 指数在< 0.25 mm 粒级团聚体中较高（表 3），说明微团聚体能支持较高的

真菌多样性。这可能是因为微团聚体相较于大团聚体养分周转循环速率慢，有足够且稳定的

养分维持真菌的生长和繁衍，从而促使了真菌多样性的提高[15]。前人研究发现，秸秆还田可

改变土壤微生物群落组成，提高土壤微生物多样性[23-24]。但本研究结果表明，常规粉碎秸秆

处理对不同粒级团聚体真菌的丰富度和多样性均有降低作用，以大团聚体中的降低尤为明显

（表 3）。分析其原因主要是以下两点：一是因为新鲜秸秆进入土壤首先进行快速腐解过程，

而该过程往往需要多种微生物及酶的联合作用，且新鲜秸秆源会诱导细菌等其他微生物的大
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量繁殖而限制土壤真菌的生长繁殖[25]，驱使土壤由“真菌型”向“细菌型”转变[26]，导致真

菌的 α 多样性降低；二是本研究中秸秆还田的时间相对较短，常规粉碎秸秆腐解不彻底，

微生物代谢不稳定，影响了真菌多样性[27]。土壤微生物 β 多样性常用于评估不同土壤微生

物群落结构的差异性或变化程度。本研究采用主坐标分析（PCoA）和非参数多元统计

（ANOSIM）分析土壤真菌群落的结构组成和变异。结果表明，常规粉碎秸秆处理不仅改变

了原土壤真菌群落的微环境，也显著改变了土壤真菌群落结构组成（图 4 b），与前人研究

结果一致[28]。这可能是因为在本研究中，常规粉碎秸秆的输入降低了真菌的丰富度和多样

性。此外，本研究发现秸秆碳输入后，大团聚体和微团聚体真菌群落结构并无显著差异（图

4 a），表明短期内不同粒级团聚体真菌群落对秸秆碳输入的响应一致。而不同粒级团聚体真

菌群落对长期秸秆碳输入的响应仍需进一步探究。 

本研究发现秸秆还田后，各处理的优势菌门（图 3 a）均表现为子囊菌门（Ascomycota）、

被孢霉门（Mortierellomycota）、担子菌门（Basidiomycota）、壶菌门（Chytridiomycota）和

球囊菌门（Glomeromycota）。子囊菌门和担子菌门在土壤中扮演着重要角色，作为腐生菌，

它们能够有效地分解复杂的有机化合物，包括植物残体和秸秆碳[29]。子囊菌门是土壤中的主

要真菌分解者之一，在分解有机质方面占据着优势地位，可促进土壤中碳的循环和转化[30]。

阎海涛等[31]通过 3 年的生物质炭还田试验发现，生物质炭的添加提高了子囊菌门的相对丰

度。但本研究结果表明，在微团聚体和大团聚体中，秸秆生物质炭处理较不施秸秆降低了子

囊菌门的相对丰富度。这可能是由于子囊菌是易降解的有机底物的主要分解者，而秸秆生物

质炭降解周期较长，仍需开展多年定位试验，以明确不同秸秆碳对土壤微生物群落结构的影

响[32]。 

3.2 秸秆碳类型对真菌群落相互作用关系及功能的影响 

秸秆碳对真菌群落的影响不仅体现在其多样性和物种组成，还包括对真菌间互作关系的

影响[33]。本文通过构建真菌共现网络以探究真菌间相互作用关系（图 5）。网络复杂性可以

通过网络中相互作用的物种总数、节点度分布等进行分析，网络中相互作用的物种数多，物

种更复杂的网络更容易保持群落稳定性[34]。本研究通过构建真菌共现网络发现，腐熟秸秆和

秸秆生物质炭提高了土壤真菌网络结构稳定性，这与长期秸秆还田显著增加了红壤中真菌物

种互作关系，促使真菌网络稳定性增强的研究结果一致[35]。此外，秸秆生物质炭处理和腐熟

秸秆处理提高了纳入网络中的节点，而常规秸秆处理降低了这种高丰度 OTU 的数量（表 4），

说明常规粉碎秸秆对于招募真菌的能力有限，而腐熟秸秆和炭化秸秆提高了招募高丰度真菌菌

种的能力。秸秆经过腐熟后残存的难降解物质比例较高，而真菌在土壤中的主要作用恰是降解难

分解的有机质，腐熟秸秆中的高比例难降解物质通过招募更多真菌以促进分解实现养分转化[36]。

而秸秆生物质炭具有丰富的孔隙结构和较强的吸附能力，可以间接通过改善土壤结构和吸附土

壤养分提高真菌活性，增强真菌间的互作关系，以提高网络稳定性[12]。 

真菌为应对所处环境的改变，往往会主动采用多种营养方式，这是其为适应环境而采取

的一种高级的生存策略[37]。本研究结果表明（图 6），各处理真菌群落可划分为 3 种单营养

型类（腐生营养型、共生营养型、病理营养型）和 4 种互有交叉营养型类（病理-腐生-共生

营养型、腐生-共生营养型、病理-腐生营养型和病理-共生营养型）。动物病原-内生-地衣寄

生-植物病原-土壤腐生-木质腐生真菌（Animal Pathogen-Endophyte-Fungal Parasite-Lichen 

Parasite-Plant Pathogen-Wood Saprotroph）既是腐生菌也是内生菌或植物病原菌，它在植物的

不同生活周期中扮演不同的角色[38]。其相对丰度最高，是 4 个处理的主要功能真菌。此外，

研究发现 3 种秸秆碳的输入均能降低内生-植物病原真菌（Endophyte-Plant Pathogen）的相对

丰度，这可能是因为秸秆碳作为土壤有机碳的转化源，施入土壤中促进了拮抗微生物的生长

繁殖，在竞争土壤养分的同时抑制了土壤病原菌的生长[39]。可见，短期内施用秸秆能降低植
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物病原菌的相对丰度，减少农田土传病害的发生，起到维护土壤健康的作用。 

3.3 土壤环境因子影响团聚体真菌群落结构的原因 

秸秆碳具有良好的孔隙度和吸水性，输入土壤后有助于改善土壤的物理性质[40]。温美

娟等[41]发现秸秆碳输入能增加土壤孔隙度，降低土壤容重，并显著提高了土壤的含水量。

但本研究中，3 种秸秆碳未明显改变土壤容重（表 4），这可能是因为试验年限较短。今后

仍需长期观测研究秸秆碳对土壤物理性质的影响过程。 

本研究发现，相较于常规粉碎秸秆和腐熟秸秆处理，生物质炭处理提升有机碳和速效

钾的效果更显著（表 4）。这主要有两方面原因，一方面是秸秆生物质炭丰富的孔隙结构

更易与土壤中的养分发生络合反应，形成有机结合态养分，从而促使养分固定[42]；另一方

面是生物质炭可以吸附土壤养分因子，调控土壤微生态环境，促进营养元素的有效转化
[43]。 

土壤酶是有机质分解和养分循环的生物催化剂，它与微生物的活动息息相关。本研究

表明，常规粉碎秸秆碳和秸秆生物质炭均显著提高了蔗糖酶、脲酶和磷酸酶的活性（表

4），与前人研究结果一致[44-45]。这可能是因为粉碎秸秆碳的输入为微生物生长繁殖提供了

新鲜植物源碳，可促进微生物分泌更多的碳转化相关酶，同时加速微生物的酶促反应，使

土壤酶的活性提高[46]。秸秆生物质炭的多孔结构则可提供更多的活性位点供酶分子吸附底

物和进行催化反应，从而增强酶活性[47]。 

不同秸秆碳输入可以通过影响土壤环境，改善土壤结构，进而影响土壤真菌的多样性和

群落结构。本研究通过生态网络分析确定了 5 个真菌生态簇（图 7），并分析了真菌生态簇

与土壤环境因子的相关性（图 8）。结果表明，Moudle2 受土壤环境因子影响最大，而常规

粉碎秸秆处理中 Moudle2 丰度最高，说明其真菌群落受土壤环境因子影响最大，这可能是

导致常规粉碎秸秆处理真菌多样性降低，群落结构发生显著变化，且共现网络稳定性差的原

因。本研究还发现，土壤团聚体真菌群落主要与土壤 AN、pH 显著相关。相关研究表明，氮

元素在土壤中的转化和循环与真菌群落关系密切，其含量能够显著影响土壤真菌群落[48]。马

泊泊等[49]研究发现施加秸秆生物质炭后，环境因子对细菌-真菌互作的影响显著，土壤 AN

对细菌和真菌互作的影响显著增强。土壤 pH 通常被认为是主要的土壤变量，影响着广泛的

土壤生物和化学过程[50]。土壤 pH 可以通过影响酶的形成及活力或者细胞膜的通透性等重要

的生理生化活动，进而影响真菌群落的多样性[51]。史文宇[52]研究发现绿肥-秸秆协同还田后

改变了真菌群落物种的丰度，影响土壤真菌群落的主要环境因子为速效钾、碱解氮和 pH。

本研究结果进一步印证了土壤 AN 和 pH 作为环境因子在调控真菌群落中的关键作用。 

4 结 论 

（1）土壤真菌群落的测定结果表明，常规秸秆碳显著降低了微团聚体和大团聚体真菌

群落多样性。（2）秸秆碳输入极显著改变了真菌群落结构，常规秸秆引起真菌群落结构分

异的能力最强，但不同粒级团聚体间真菌结构无显著差异。（3）通过构建真菌共现网络发

现，腐熟秸秆和秸秆生物质炭提高了土壤团聚体真菌网络结构的稳定性。（4）Mantel test

分析发现，土壤 AN 和 pH 是影响土壤团聚体真菌群落结构的关键环境因子。（5）真菌群

落功能预测分析表明，秸秆碳的输入能降低病原型真菌的相对丰度，减少农田土传病害的

发生。综上所述，农田短期输入腐熟秸秆和秸秆生物质炭能提高土壤养分及酶活性，维持

真菌群落稳定，是促进秸秆资源有效利用并调节土壤生态功能的可行方式。 
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