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摘   要：【目的】解析不同耕作措施下的土壤真菌群落组成以及病原真菌生态网络特征，为了解真

菌在维持和改善农业生态系统稳定性方面提供科学依据。【方法】通过高通量测序技术，对传统犁

耕(moldboard plow, MP)和保护性耕作[少耕(reduced tillage, RT)、免耕(no-tillage, NT)]下根际和非根

际土壤中真菌群落的组成、多样性和真菌病原菌的关联网络特征进行了综合分析。【结果】与 NT
对比，MP 和 RT 显著增加了土壤全碳(total carbon, TC)、全氮(total nitrogen, TN)和速效钾(available 
potassium, AK)的含量。根际效应对真菌群落的影响显著高于耕作措施。根际土壤中，RT 处理的

Shannon 指数显著高于 MP 和 NT。NT 和 RT 处理显著降低了根际土壤中镰孢菌(Fusarium)和链格孢

菌(Alternaria)的相对丰度。此外，RT 降低了病原真菌的网络复杂性、减少了病原菌与其他真菌间

的交互作用，增强了网络稳定性。【结论】保护性耕作 RT 是具有增加土壤养分、提升真菌网络稳

定性且具有减轻病原菌有效传播作用的最佳耕作模式，为东北地区的耕作应用提供了新的视角。 

关键词：保护性耕作；土壤微生物；微生物群落结构；病原真菌  
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Abstract: [Objective] This study analyzed the fungal community composition and the 
pathogenic fungal network characteristics in the fields with different tillage measures, aiming to 
provide a scientific basis for understanding the role of microorganisms in maintaining and 
improving agroecosystem stability. [Methods] We employed high-throughput sequencing to 
investigate the composition and diversity of fungal communities and the network of fungal 
pathogens in the rhizosphere and bulk soils under the moldboard plow tillage (MP) and 
conservation tillage (reduced tillage: RT; no-tillage: NT). [Results] Compared with NT, MP 
and RT significantly increased the total carbon (TC), total nitrogen (TN), and available 
potassium (AK) in both the rhizosphere and bulk soils. The rhizosphere effect on the changes 
of fungal communities was greater than the effect of tillage measure. The Shannon index of the 
fungi in the rhizosphere soil under RT treatment was higher than that under MP and NT 
treatments. NT and RT decreased the relative abundance of Fusarium and Alternaria in the 
rhizosphere soils. In addition, RT reduced the network complexity of pathogenic fungi, 
weakened the interactions between the pathogenic fungi and their associated taxa, and enhanced 
the network stability. [Conclusion] These findings indicate RT as an optimal practice can increase 
soil nutrients, stabilize microbial network structure, and alleviate the potential transmission of 
pathogens, which provides a new perspective for tillage application in Northeast China. 
Keywords: conservation tillage; soil microorganisms; microbial community structure; 
pathogenic fungi 
 
 

中国东北黑土区现有耕地面积 3.59×107 ha，
年粮食商品量占全国的 1/4，调出量占全国的

1/3，是我国重要的粮食生产基地[1-2]。然而长期

的高强度利用和不合理耕作，如高密度的传统

犁铧耕作(moldboard plow tillage, MP)，导致了

土壤侵蚀、土壤有机质含量下降以及生态功能

退化等问题，严重影响了黑土区农业的可持续

发展 [3]。有研究证实保护性耕作的免耕措施

(no-tillage, NT)可以有效地减缓土壤侵蚀、降低

耕作成本以及减少农业灾害的发生[4-5]。然而，

免耕容易造成土壤紧实度增加、种子出芽率降

低、作物根系生长受限和病原微生物增加等一

系列影响土壤健康和作物生长的不利因素[6-8]。

与 MP 和 NT 相比，研究证实少耕(reduced tillage, 
RT)可以在一定程度上减少传统耕作和免耕的

不利影响，具有维持土壤生态功能和作物产能

协同提升的作用[9-10]。 
土壤微生物通过调节土壤生物地球化学循
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环和植物养分吸收在农业生态系统中发挥着重

要作用[11]。不同耕作方式改变了土壤性质、土

壤微生物群落及相应的土壤生态功能[12]。传统

耕作机械扰动下的土壤养分均一化导致土壤好

氧微生物和 r 生存策略微生物群落迅速定殖，

进而导致土壤微生物的生物量和多样性显著下

降[13-14]。而保护性耕作在减少土壤扰动后致使

土壤微生物由细菌型向真菌型转变[15-16]。此外，

有研究表明长期免耕和秸秆覆盖会增加包括

镰孢菌属(Fusarium)、腐霉属(Pythium)和丝核菌

属(Rhizoctonia)等在内的植物潜在病原菌的数

量[6,17]。我国学者对免耕处理不同秸秆含量覆盖

下土壤微生物群落变化的研究发现，与细菌群落

相比，土壤真菌对秸秆覆盖响应更为敏感，秸秆

覆盖显著增加了土壤镰孢菌属 F. moniliforme 和

F. graminearum 的相对丰度，进而导致免耕处理

玉米根腐病的发生[18-19]。目前，关于保护性耕

作措施下土壤微生物群落研究多偏重于微生物

组成特征及分异规律，而功能微生物群落的变

化特征，特别是聚焦真菌病原菌及病原菌与其

关联微生物组的网络特征以及潜在生态功能研

究相对较少[20]。 
本研究采用高通量测序技术，对比研究传

统犁耕(MP)和保护性耕作(NT 和 RT)下根际和

非根际土壤真菌群落的组成关系，分析不同耕

作措施下植物潜在病原菌的数量变化规律以及

土壤病原真菌的生态网络特性。通过解析病原

真菌生态网络中的关联微生物组，进而明确保

护性耕作真菌群落的潜在生态功能，从微生物

生态学角度为耕作措施的选用提供理论依据。 

1  材料与方法 
1.1  样地和样品采集 

本研究不同耕作措施试验布设在吉林省长

春市中国科学院东北地理与农业生态研究所长

期定位观测站(北纬 44°59′，东经 125°23′)。气

候属于典型的温带大陆季风气候，年降水量为

614 mm，年平均气温为 6.4 °C。土壤为典型黑

土(typic hapludoll, USDA, 1993)，土壤质地为黏

壤土。试验设置少耕(RT)、免耕(NT)和犁耕(MP) 
3 种耕作措施，采用大豆-玉米的轮作种植模式，

每个耕作措施包括 4 个随机重复，每块样地面

积为 25 m×7.8 m。 
NT 采用 John Deere 7200 免耕播种机播种，

不采用任何土壤扰动措施；RT 的土壤扰动仅比

NT 多了一次每年 6 月份的中耕起垄；MP 的土壤

扰动主要为作物收获后的犁耕(0–20 cm)、春季翻

耕(7.5–10.0 cm)以及 6 月份的田垄修整。作物的

收获季节为每年的 10 月份，大豆和玉米收获后进

行秸秆还田。大豆统一施用的基肥量为 40 kg/ha
的氮、60 kg/ha 的磷和 80 kg/ha 的钾。玉米施

用的基肥量为 100 kg/ha 的氮、45.5 kg/ha 的磷和

78 kg/ha 的钾，另外在玉米六叶期追加 50 kg/ha 的

氮。采用混合施肥法，含有宏福缓释掺混肥(27% 
N, 12% P2O5, 13% K2O)、硝酸铵(NH4NO3)、过

磷酸钙(CaP2H4O8)和硫酸钾(K2SO4)[12]。 
本研究土壤采集于大豆-玉米轮作下的大

豆茬口，非根际土壤随机选取 3 个土壤样本

(0–20 cm)，均匀混合后作为一个重复样本，每

个处理随机取 8 个重复。此外，随机选取 10 株

大豆，抖去肉眼可见的土壤颗粒后收集根际土

壤样本[21]。本研究共采集土壤样品 48 份(3 个处

理×8 重复×2 根际/非根际)。冷藏土壤样本运回实

验室后分为 2 部分，一部分保存于–80 °C 的冰箱，

用于土壤 DNA 的提取及后续分子生物学分析；另

一部分土壤风干后用于土壤理化性质的测定。 

1.2  土壤理化性质的测定 
土壤 pH 测定采用 pH 计(Mettler Toledo, 

FE20 FiveEasy™)在 0.01 mol/L 的 CaCl2 溶液中

按照 1:2.5 (土壤重量 :溶液体积 )比例，振荡   
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30 min 后测得。土壤全碳(TC)和全氮(TN)利用

VarioEL III 元素分析仪测定，取 10 g 土壤于   
2 mol/L 的 KCl 溶液中振摇 1 h 后提取土壤铵盐

(NH4
+-N)和硝酸盐(NO3

–-N)溶液。全磷(TP)和速

效磷(AP)由 H2SO4-HClO4消化法和 NaHCO3萃取

法分别提取。利用 SKALAR San 连续流动分析

系统(Skalar)测定 TP、AP、NH4
+-N 和 NO3

–-N
的浓度。采用浓氢氟酸消化法提取土壤全钾(TK)，
速效钾(AK)使用乙酸铵浸提，通过电感耦合等离

子体发射光谱法(ICPS-7500, Shimadze)测定 TK
和 AK 含量。 

1.3  MiSeq 测序以及生物信息学分析 
取 0.5 g 土样，使用土壤 DNA 提取试剂盒

(Fast DNA® Spin Kit for Soil)按照试验操作要求

进行土壤总 DNA 的提取，采用 NanoDrop 2000 
(Thermo Scientific)对提取的 DNA 进行浓度和

质量分析。利用引物 ITS1F (5′-CTTGGTCATTT 
AGAGGAAGTAA-3′)/ITS2R (5′-GCTGCGTTC 
TTCATCGATGC-3′)对真菌 ITS 区进行 PCR 扩

增[22]。PCR 产物采用 Illumina MiSeq PE300 平

台进行真菌群落的高通量测序分析 (Majorbio 
BioPharm Technology Co., Ltd., 上海美吉生物医

药科技有限公司)。 
使用 QIIME (http://qiime.sourceforge.net/)

平台对真菌原始数据进行序列拆分和质量控制。

利用 FLASH 软件对质控后的序列进行拼接，并

去除长度小于 150 bp 和平均质量小于 20 的序列

信息，利用 Uchime algorithm 软件去除嵌合体序

列[23-24]。通过 RDP (ribosomal database project)对质

控后的数据进行分类注释，去除非真菌序列后通

过 UPARSE 基于 97%的相似度进行真菌分类单

元(operational taxonomic units, OTUs)[25]划分。本

研究共获得 1 436 544 个高质量真菌序列，划分

为 1 831 个真菌 OTUs。原始序列以登录号 PRJNA 
644753 保存在 NCBI 序列读取档案(SRA)中。 

1.4  数据处理及分析 
本研究基于获得最少序列数将不同耕作措

施的 OTUs 序列随机抽平到 29 923 条，以减少

各处理序列数据不均造成的分析误差。利用

FUNGuild 工具(http://www.funguild.org/)对真菌

OTUs 进行营养级功能注释[26]，筛选 FUNGuild
工具中注释的植物病原真菌绘制病原真菌相对

丰度柱状图。为满足正态性和同质性方差检验，

使用 SPSS (Version 22.0)软件显著性水平 P<0.05
的最小显著性差异 (least-significant difference, 
LSD)分析土壤病原真菌的差异显著性。不同耕

作措施下真菌群落的 α 多样性采用 Shannon 和

PD (faith’s phylogenetic distance)指数进行表

征，beta 多样性及其驱动因素由真菌群落的主

坐标分析(principal coordinate analysis, PCoA)和
冗余分析(redundancy analysis, RDA)进行解析。

Beta 多样性的显著性使用多元方差分析(adonis)
验证；PCoA 利用 R 软件的“vegan”和“ggplot2”
包进行分析和可视化处理，RDA 分析前利用 R
软 件 的 “car” 包 进 行 方 差 膨 胀 系 数 (variance 
inflation factor, VIF)检验，去除 VIF>10 的环境

因子[27]。利用 R 软件的“WGCNA”包对相对丰

度高于 0.1%的 OTUs 进行网络构建[28]，使用

“igraph”包对构建的真菌网络进行网络属性分

析。利用 Cytoscape (http://www.cytoscape.org/)
进行土壤真菌网络可视化[29]。本研究不同处理

共构建 6 个真菌病原菌网络，结合 FUNGuild
获得的真菌功能注释信息从真菌网络中抽取病

原真菌子网络，并比较不同处理间的子网络拓

扑性质。 

2  结果与分析 
2.1  不同耕作措施的土壤理化性质 

不同耕作下根际和非根际土壤理化性质如

表 1[30]所示，与保护性耕作 NT 和 RT 相比，在根 
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表 1  耕作措施对土壤理化性质的影响 
Table 1  Effects of different tillage measures on soil properties 
Soil properties NTB RTB MPB NTR RTR MPR 
pH 5.47±0.01b 5.46±0.03b  5.75±0.04a 5.41±0.01b 5.41±0.01b 5.70±0.03a 
Total carbon (g/kg)  14.1±0.39b 18.3±0.41a  18.7±0.45a 19.2±0.20c 25.5±1.09b 26.5±0.68a 
Total nitrogen (g/kg) 1.66±0.09b  2.03±0.11a  2.19±0.23a 2.15±0.05b 2.72±0.06a 2.68±0.07a 
Carbon/Nitrogen 8.54±0.43a  9.06±0.65a 8.58±0.78a 8.95±0.18c 9.38±0.46b 9.90±0.40a 
Total phosphorus (g/kg) 0.45±0.00b  0.47±0.01a  0.45±0.02b 0.47±0.02c 0.51±0.01b 0.54±0.01a 
Total potassium (g/kg) 23.4±0.21a  23.3±0.21ab  23.2±0.22b 23.8±0.29a 23.3±0.24b 23.1±0.23b 
Available phosphorus (mg/kg) 15.2±1.10b  19.6±0.51a  15.4±0.23b 18.2±1.25c 23.5±0.56b 27.2±1.45a 
Available potassium (mg/kg) 107±2.6c  137±1.7a  133±4.0b 188±1.3b 214±1.7a 213±1.2a 
NH4

+-N (mg/kg) 1.71±0.18a  1.75±0.19a 1.78±0.19a 3.45±0.36a 3.47±0.40a 3.17±0.39a 
NO3

‒-N (mg/kg) 0.20±0.06c 0.27±0.05b 0.37±0.07a 0.83±0.12b 0.88±0.16b 1.33±0.22a 
The values are means of eight replicates, with different letters indicating significant differences (P<0.05) among tillage practices for 
bulk or rhizosphere soil. NT: No-tillage; RT: Reduced tillage; MP: Moldboard plow tillage; B: Bulk soils; R: Rhizosphere soils. 
 
际和非根际土壤中 MP 均显著增加了土壤 pH 值。

与 NT 对比，在根际和非根际土壤中 MP 和 RT
显著增加了土壤 TC、TN 和 AK 含量，而 MP 处

理增加了硝态氮(nitrate nitrogen, NO3
–-N)的含

量。根际土壤中，MP 处理下碳氮比(carbonnitrogen 
ratio, C/N)、全磷(total phosphorus, TP)和速效磷

(available phosphorus, AP)的含量显著高于 NT 和

RT，而 NT 显著增加了土壤全钾(Total potassium, 
TK)含量；在非根际土壤中，相比于 NT 和 MP，
RT 处理显著增加了 TP 和 AP 含量，NT 处理中

TK 的含量显著高于 MP。 
2.2  不同耕作措施的真菌群落 α 和 β 多

样性  
非根际土壤中不同耕作措施下 Shannon 指

数和 PD 值不存在显著差异；在根际土壤中，

RT 处理的 Shannon 指数显著高于 MP 和 NT，

RT 的 PD 值显著高于 NT 处理(图 1A、1B)。基于

Bray-Curtis 距离的 PCoA 分析结果显示(图 1C)，
真菌群落结构显著被分为非根际和根际土壤 2 个

集群，而在根际和非根际土壤内，不同耕作方式

真 菌 群 落 结 构 间 均 存 在 显 著 差 异 (Adonis, 
P<0.001)。此外，不同耕作措施真菌群落的差

异度在根际土壤中要显著高于非根际土壤。RDA
结果显示，土壤 pH 和土壤养分(包括 TC、TP、

TK 和铵态氮(ammonium nitrogen，NH4
+-N)是不

同耕作措施真菌群落发生分异的主要驱动因子

(图 1D) (R2=0.50, P<0.01)。 
2.3  不同耕作措施对土壤真菌群落组成的

影响 
本研究共检测出 7 个真菌门类，在非根际

土壤中，担子菌门(Basidiomycota)为优势真菌

门，相对丰度为 63.1%–70.1%，其次是子囊菌

门(Ascomycota)，相对丰度为 23.9%–25.5%；而

根际土壤内，子囊菌门为优势真菌门，相对丰

度为 55.2%–58.7%，其次为担子菌门，相对丰

度为 23.8%–31.8%。罗兹菌门(Rozellomycota)
和球囊菌门(Glomeromycota)为痕量真菌类群，

其相对丰度占比 0.5%左右。非根际土壤中，与

NT 和 RT 相比，MP 显著增加了担子菌门的相

对丰度；根际土壤中，与 MP 和 NT 对比，RT
显著降低了担子菌门丰度，显著增加了子囊菌

门的相对丰度(图 2A)。 
非根际土壤中，尽管不同耕作措施下的病

原菌相对丰度不存在显著差异，但是 RT 处理

下病原菌相对丰度依旧略低于 NT 和 MP；在根

际土壤中，MP 处理显著(P<0.01)增加了病原真

菌的相对丰度(3.64%)，分别高于 RT 和 NT 处

理的 2.52%和 2.81% (图 2B)。 
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图 1  不同耕作措施下根际和非根际土壤真菌的 Shannon 指数(A)、系统发育多样性(PD) (B)、主坐标

分析(PCoA) (C)和冗余分析(RDA) (D) 
Figure 1  Shannon’s index (A), phylogenetic diversity (PD) (B), principal coordinate analysis (PCoA) (C) 
and redundancy analysis (RDA) (D) of rhizosphere and bulk soils under different tillage measures. 
 

 
 
图 2  不同耕作措施下真菌门相对丰度堆叠柱状图(A)和病原真菌相对丰度柱状图(B) 
Figure 2  Percentage histogram of phylum (A) and pathogenic fungi (B) under different tillage measures. 
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基于真菌群落 OTUs 水平的 Venn 图分析结

果显示，在根际和非根际土壤中，RT 独有的

OTUs 数均显著高于 MP 和 NT (图 3A)，不同的

耕作措施之间也存在显著的差异，保护性耕作

RT 和 NT 处理的 OTUs 显著高于 MP。三元相图

(图 3B)结果显示，耕作方式对于真菌 OTUs 的

数量具有显著影响，根际土壤中 RT 处理下的

OTUs 数量显著高于 MP 和 NT，非根际土壤中，

RT 和 MP 处理的 OTUs 数量显著高于 NT。对比

耕作方式真菌 OTUs 变化特征发现，10 个相对丰

度较高的 OTUs 中包含 OTU1075 (Fusarium 
brachygibbosum)和 OTU1803 (Alternaria) 2 种大

豆潜在病原真菌(图 3C)，并且 NT 和 RT 显著降

低了根际土壤中 OTU1075 和 OTU1803 的相对

丰度。 

2.4  不同耕作措施下土壤病原菌生态网络 
不同耕作措施下土壤潜在植物病原真菌与

其关联真菌群落的生态网络结果显示(图 4)，在

根际和非根际土壤中，MP 处理下土壤病原真

菌的节点数(nodes)、连线数(edges)和以及与关

联真菌之间的平均连接度(average degree)均显

著高于 RT 和 NT，但是显著降低了网络模块度

(modularity)；而 RT 处理植物病原真菌的 nodes、
edges 和 average degree 值要低于 NT 和 MP 处

理，尤其在根际土壤中。此外，病原真菌与关

联真菌间的交互作用中 85%为正交互作用关

系，其中在根际和非根际土壤中，MP 处理病原

真菌与关联真菌间的正交互作用大于 94%，显

著高于 NT 和 RT。 

3  讨论 
以往研究证实，与传统耕作措施相比，保

护性耕作 NT 显著增加土壤养分含量，而保护

性耕作下土壤养分含量的增加主要是由秸秆还

田直接导致而非耕作措施本身引起的[31-32]。本

研究发现 NT 处理在根际和非根际土壤中均显

著降低了土壤 TC 和 TN 含量(表 1)，这与之前

研究结果相悖[33]，主要原因在于本研究中不同

耕作措施均还田了相同的秸秆量。有研究表明

秸秆覆盖下的 NT 处理可以增加腐生真菌数  
量[3-4,20]，而腐生真菌的菌丝网络可以充分利用

秸秆碳和土壤中的氮元素[19]；其次本研究的非

根际土壤是采集 0–20 cm 的土壤均匀混合样

本，因此 NT 处理下的秸秆表面覆盖方式并未

导致耕层土壤养分含量的增加。Zhang 等[34]在

对比秸秆还田下保护性耕作不同深度土壤养分

含量变化的研究中发现，与 MP 对比，在 0–5 cm
土层 NT 处理 SOC 含量显著增加，而在 5–20 cm
土层 NT 与 MP 处理间差异不显著。本研究发

现与 NT 和 RT 相比，MP 处理显著增加了土壤

pH 值(表 1)，而已有研究结果证实保护性耕作

对土壤 pH 的影响并无一致性的变化规律，土

壤 pH 主要受到土壤类型、气候条件和管理因

素等多因素影响[35-36]，且其变化并不是直接由

耕作措施引起的[30]。 
土壤微生物多样性与土壤肥力、作物产量及

农业生态系统功能稳定性等因素密切关联[37-38]，

高的土壤微生物多样性对群落功能、作物生长

等具有促进作用，同时对于病原菌的入侵和定

殖具有一定的抵抗作用[39-41]。本研究发现，在

根际土壤中保护性耕作 NT 和 RT 特有的真菌数

量(OTUs)显著高于传统耕作 MP 处理(图 3A)，
且 RT 处理的 Shannon 指数显著高于 NT 和 MP 
(图 1A)，表明保护性耕作有利于增加土壤微生

物多样性和物种丰富度，增强微生物间的相互

作用和微生物群落功能、促进作物生长[38]，从

而抑制土壤中植物病原菌的入侵和定殖。有研

究证实，秸秆还田下的 NT 和 RT 处理会增加土

壤中微生物以及真菌丰富度[4,19]。本研究发现，

MP 处理在根际土壤中显著增加了如 OTU1803 
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图 3  不同耕作下根际和非根际土壤真菌的 Venn 图(A)、三元相图(B)和优势真菌相对丰度(C) 
Figure 3  Venn diagram (A), ternary phase diagrams (B), and dominant fungi relative abundance plots (C) of 
bulk and rhizosphere soils under different tillage measures. 
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(Alternaria)等大豆病原菌的相对丰度。其主要原

因是在相同秸秆还田量下的 3 种耕作措施中，

MP 处理将农田中的土壤均匀翻耕的同时将有

机质均匀地分散在整个耕层中，促使土壤形成

比表面积更大且结构更加合理的团聚体，增强

了病原菌的定植和养分利用率[22,42]。然而相比于

MP，RT 处理显著降低了根际土壤中 OTU1075 
(Fusarium brachygibbosum)等大豆病原菌的相

对丰度(图 3C)，间接佐证了 RT 处理多样性指

数高且具有较低丰度病原菌的结论。此外有研

究证实，保护性耕作 NT 和 RT 通过增加土壤水

分的可用性、维持土壤温度、提高土壤养分含量

和促进真菌形成菌丝网络等作用，进而增加土

壤真菌的活性[3-4,18]。如 Wang 等[19]的研究证实，

保护性耕作 NT 和 RT 处理显著增加了毛壳菌属

(Chaetomium)和葡萄穗霉属 (Stachybotrys)等真

菌数量，而毛壳菌属对植物病原体黄色镰孢菌

(Fusarium culmorum)和致病疫霉 (Phytophthora 
infestans)等具有很强的抑制作用[43]；葡萄穗霉属

(Stachybotrys elegans)通过寄生抑制立枯丝核菌

(Rhizoctonia solani)病原菌的增长[44]。 
本研究发现不同耕作措施下土壤真菌群落

存在显著差异(Adonis, P=0.001)，土壤 pH 和土

壤养分含量是导致不同耕作措施真菌群落发生

分异的最主要驱动因子(图 1D)。有研究证实这

是由于不同耕作措施可以诱导土壤理化性质的

变化，塑造不同的土壤微生物生存环境，从而

导致土壤微生物群落结构的差异[45-46]。研究发

现土壤真菌群落受到根际效应的影响要强于耕

作措施(图 1C)，这主要是根际环境中根际分泌

物和沉积物的富集导致的[21]，并且在根际土壤

中耕作方式引起的真菌群落结构的差异也远大

于非根际土壤，这主要是由于根际土壤中拥有

更高的微生物丰富度和多样性[38]，且根际土壤

微生物对环境变化更敏感[47]。以往研究证实根际

真菌在抵抗病原菌侵染过程中发挥重要作用[48]，

然而本研究发现，相同耕作措施下，根际土壤病

原菌的相对丰度显著高于非根际土壤(图 2B)。
其主要原因是长期连续的耕作下，根际真菌对

病原菌的抵抗作用会丧失[49]，其次，根际环境

中根际分泌物的种类和数量要高于非根际土

壤，如氨基酸、有机酸等分泌物可被病原真菌

直接利用 [22,47,50]，为根际土壤中病原真菌的生

长提供了能量和养分。 
Six 等[51]和 Le Guillou 等[52]的研究证实，

MP 的均匀翻耕促进了真菌对土壤养分的利用，

加强了真菌间的合作。Hu 等[22]对不同耕作措施

下土壤细菌、真菌和古菌群落的生态网络分析

发现，MP 处理导致了病原真菌与其他真菌群落

之间更多的正相互作用。这进一步证实了我们

的研究结果，MP 处理的网络节点数和网络复杂

度均显著高于 NT 和 RT (图 4)。有研究将模块

定义为生态位[45]，并且用网络模块性来表征网

络结构的稳定性，模块性越大其代表的网络稳

定性越高[12,53-54]。本研究中，相比于 MP，RT
处理具有更高的模块性且病原真菌与其他真菌

群落间具有更低的连接性(图 4)，说明 RT 处理

在提升真菌群落网络稳定性的同时降低了生态

网络中潜在植物病原真菌与其他关联真菌之间

的合作，这有利于减缓土壤中潜在植物病原菌

的生态影响，降低潜在植物病原菌在微生物网

络中的转移效率。 

4  结论 
不同耕作措施显著改变了土壤理化性状。

与 NT 处理对比，MP 和 RT 显著增加了土壤养

分含量，这主要是由于在相同秸秆量还田下土

壤表面秸秆覆盖还田的 NT 对土壤养分贡献显

著低于扰动后秸秆被均匀翻混到耕层的 MP 和

RT 处理。根际效应对真菌群落的影响显著高于 
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图 4  不同耕作措施下根际和非根际土壤病原真菌的生态网络图 
Figure 4  The ecological network plots of bulk and rhizosphere pathogenic fungi under different tillage 
measures. Blue lines: Positive correlation; Red lines: Negative correlation. 
 
耕作措施，不同耕作措施下真菌群落多样性指

数、群落结构组成及病原菌丰度变化在根际土

壤中均显著强于非根际土壤。MP 处理均匀翻耕

土壤促使土壤形成比表面积更大且结构更加合

理的团聚体，显著增加了链格孢霉菌和镰孢菌

的相对丰度。MP 处理增强了病原真菌与关联真

菌网络的正相互作用，而 RT 处理提升了真菌

群落网络稳定性，同时降低了生态网络中潜在

植物病原真菌的传播，因而是具有提升土壤质

量和作物产能的耕作措施。 
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