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深松对黑土物理特性及真菌群落结构的影响
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摘 要：为阐明不同深松方式对黑土耕层物理特性与真菌群落结构影响，于 2018‒2020年开展大田试验，以旋耕为对

照，设 3个深松年限（1，2，3 a）和 3个深松深度（25，35，45 cm）共 10个处理，分析 0~20 cm耕层物理特性及玉米根际土壤

真菌群落结构变化。结果表明：相较于旋耕，深松可使 0~10 cm土层土壤含水量、温度、容重降低，土壤毛管孔隙度增

加。从深松深度来看，深松 45 cm（CS）处理对 0~10 cm土层土壤含水量影响最大，深松 25 cm（QS）处理土壤温度整体降

幅最大，深松 35 cm（SS）处理土壤容重最小；各处理可使 10~20 cm土层土壤含水量、容重升高，使毛管孔隙度降低，这一

规律与 0~10 cm土层相反。同时，深松后土壤结构指数（generalized soil structure index, GSSI）、土壤三相结构距离指数

（soil three-phase structure distance, STPSD）与土壤容重分别呈极显著正、负相关。Ace指数与土壤温度呈显著正相关，

表明土壤温度提高有利于真菌群落丰富度提升。相较于旋耕处理，深松处理导致子囊菌门（Ascomycota）相对丰度大幅

降低，被孢霉门（Mortierellomycota）、担子菌门（Basidiomycota）相对丰度大幅增加。这表明剧烈的土壤扰动在影响耕层

水热状况的同时，也改变了真菌群落结构，使其向新群落结构发展。从属水平看，各深松处理较CK（旋耕）提高双极霉

属（Bipolaris）、葡萄状穗霉属（Stachybotrys）、附球菌属（Epicoccum）、Dioszegia和Papiliotrema相对丰度，降低Myrmecridi⁃

um、帚枝霉属（Sarocladium）、Plectosphaerella（织球壳菌属）、枝鼻菌属（Cladorrhinum）和尾孢菌属（Cercophora）相对丰度。

根据单因子相似性分析（analysis of similarities, ANOSIM），各处理间真菌群落差异显著（R=0.253, p=0.002）。深松深度

相较于深松年限更易使真菌群落产生差异，而深松年限增加会减小不同深度造成的差异。
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Abstract：To elucidate the effects of different deep loosening methods on the physical properties and fungal community
structure of the black soil plow layer. Field experiments were conducted from 2018 to 2020, using rotary tillage as a
control. A total of 10 treatments were set up with 3 deep loosening years (1, 2, 3 a) and 3 deep loosening depths (25, 35
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and 45 cm). The physical characteristics of the 0‒20 cm plow layer and the changes in fungal community structure in the
maize rhizosphere soil were analyzed. Compared to rotary tillage, deep loosening can lead to a decrease in soil moisture
content, temperature, and bulk density in the 0 ‒ 10 cm soil layer, and an increase in soil capillary porosity. From the
perspective of deep loosening depth, the 45 cm (CS) deep loosening treatment has the greatest impact on the soil moisture
content of the 0-10 cm soil layer, the 25 cm (QS) deep loosening treatment has the largest overall decrease in soil
temperature, and the 35 cm (SS) deep loosening treatment has the smallest soil bulk density; Each treatment can increase
the soil moisture content and bulk density of the 10-20 cm soil layer, and reduce the capillary porosity, which is opposite
to the 0 ‒ 10 cm soil layer. At the same time, (generalized soil structure index，GSSI) and (soil three-phase structure
distance index, TPSD) after deep loosening are significantly positively and negatively correlated with soil bulk density. The
Ace index is significantly positively correlated with soil temperature, indicating that increasing soil temperature is beneficial
for enhancing fungal community richness. Compared to rotary tillage treatment, deep loosening treatment resulted in a
significant decrease in the relative abundance of Ascomycota, while Mortierellomycota and Basidiomycota increased
significantly. This indicates that severe soil disturbance not only affects the water and heat conditions of the tillage layer,
but also changes the fungal community structure, leading it to develop towards a new community structure. At a subordinate
level, each deep loosening treatment increased the relative abundance of Bipolaris, Stachybotrys, Epicocum, Dioszegia, and
Papiliotrema compared to CK (rotary tillage), while reducing the relative abundance of Myrmecridium, Sarocladium,
Plectosphaerella, Cladorrhenum, and Cercophora. According to (analysis of similarities, ANOSIM), there were significant
differences in fungal communities among the treatments (R=0.253, p=0.002). The depth of deep loosening is more likely to
cause differences in fungal communities compared to the number of years of deep loosening, and increasing the number of
years of deep loosening will reduce the differences caused by different depths.
Key words：deep loosening; black soil; physical properties; fungi; community structure

我国东北黑土区土壤肥沃、结构优良，是重要的商品粮基地[1]。近年来，由于过度开发、缺乏保护，

加之风蚀、水蚀严重，使黑土区出现土层变薄、肥力下降、犁底层上移等问题[2]。合理的耕作制度是提

高农田产量，减少水土流失的最有效的办法。深松不仅可以降低土壤容重，还可以使有机的养分矿

化，创造良好的水分条件，对于土壤的结构性具有最直接的效果。研究表明，深松可有效打破犁底层，

改良土壤结构[3-4]，优化土壤水热条件[5]，为作物及微生物提供适宜生存环境，促进作物增产[6-7]。深松

对土壤扰动较翻耕小，并可有效降低土壤容重，调节土壤固液气三相比[8-9]，有效改善根系生长，促进植

株氮素吸收，提高植株营养器官氮转运效率，实现增产与氮肥增效[10-11]。土壤微生物是土壤生态系统

的重要组成部分，微生物菌群的代谢互补性和互营作用强[12]，参与各元素循环[13]，对耕作措施反应敏

感。翻耕剧烈扰动土壤，不利于土壤微生物生存，随耕作强度降低，土壤微生物群落丰富度、多样性又

呈上升趋势[14-15]。研究表明，少耕较翻耕、旋耕可显著提高微生物数量[16-17]。HE等[18]研究也表明，长期

深松显著提高了土壤微生物碳源的代谢功能和多样性。有学者研究表明[13-15]，土壤温度、充气孔隙度、

土壤容重对细菌群落结构影响较大，微生物群落结构与充气孔隙度相关性最高。目前，土壤微生物相

关研究多集中于细菌方面[19]，但真菌在动植物残体分解[20-21]、土壤元素循环[22]、病害防控[23]等方面同样

具有重要作用。张贵云等[24-25]研究表明，深松免耕覆盖、深松结合秸秆覆盖可提高丛枝菌根真菌、真菌

丰富度与多样性，促进真菌向深层土壤生长发育。李彤等[26]研究发现，旱作麦田深松，可影响土壤真

菌群落丰度和空间分布，真菌群落丰度与土壤碳、氮含量呈显著正相关。WANG等[27-28]研究认为，深松

和翻耕间土壤真菌多样性及群落结构类似，且各生育时期间真菌群落变化较大。目前，关于耕作方式

对土壤真菌群落影响的相关研究多集中于免耕、旋耕、翻耕等方式上，但不同深松年限、深度对黑土结

构、持水特性、真菌群落影响鲜见报道。本试验通过深松年限与深度结合，研究其对黑土水热、容重、

田间持水量等物理特性及玉米根际真菌群落结构的影响。在大田试验条件下，设置不同深松深度及

深松年限，以期阐明深松对土壤结构特征及真菌群落结构的影响机制，为黑土区构建最佳耕层结构提

供科学依据。

164



- -第 2期 杨彦明等：深松对黑土物理特性及真菌群落结构的影响

1 材料与方法

1.1 试验地概况

试验于 2018‒2020年在内蒙古扎赉特旗农业科技示范园区(46°52'58″N, 122°32'9″E)进行。该地

区属温带大陆性气候，年均气温5.0 ℃，年均降水量432.8 mm，年均日照时数2 855 h，无霜期126~154 d，
试验地土壤类型为黑土，土壤总有机碳含量为25.88 g·kg-1，土壤全氮含量为1.88 g·kg-1，土壤全磷含量

为 0.75 g·kg-1，土壤碱解氮含量为 165.11 g·kg-1，土壤速效磷含量为 13.44 g·kg-1，土壤速效钾含量为

166.56 g·kg-1，pH值为8.22。
1.2 供试材料

供试作物玉米品种为恒育 498。化肥为尿素（N含量 46%）、磷酸二铵（N含量 18%，P2O5含量 46%）
和氯化钾（K2O含量50%）。

1.3 试验设计

试验各处理的实施方案见表 1。试验小区为 10 m×13.2 m共 132 m2，随机区组排列，重复 3次。于

播前1天进行垄体深松，5月10日播种，播种量37.5 kg·hm-2，行距65 cm，株距25 cm，保苗数60 000株·hm-2。
尿素和磷酸二铵基施（施用量分别为 150 kg·hm-2和 225 kg·hm-2）；氯化钾 7月 10日随灌水追施（施用

量为75 kg·hm-2）。每年5月20日和7月10日各灌水1次，灌水量900 m3·hm-2；10月15日收获测产。

处理Treatments
CK

QS1（1a）
QS2（2a）
QS3（3a）
SS1（1a）
SS2（2a）
SS3（3a）
CS1（1a）
CS2（2a）
CS3（3a）

耕作深度Tillage depth/cm
2018

旋耕20
Rotary tillage 20

旋耕20
Rotary tillage 20

深松25
Subsoiling 25

深松25
Subsoiling 25

旋耕20
Rotary tillage 20

深松35
Subsoiling 35

深松35
Subsoiling 35

旋耕20
Rotary tillage 20

深松45
Subsoiling 45

深松45
Subsoiling 45

2019
旋耕20

Rotary tillage 20
深松25

Subsoiling 25
深松25

Subsoiling 25
深松25

Subsoiling 25
深松35

Subsoiling 35
深松35

Subsoiling 35
深松35

Subsoiling 35
深松45

Subsoiling 45
深松45

Subsoiling 45
深松45

Subsoiling 45

2020
旋耕20

Rotary tillage 20
旋耕20

Rotary tillage 20
旋耕20

Rotary tillage 20
深松25

Subsoiling 25
旋耕20

Rotary tillage 20
旋耕20

Rotary tillage 20
深松35

Subsoiling 35
旋耕20

Rotary tillage 20
旋耕20

Rotary tillage 20
深松45

Subsoiling 45

表1 各处理实施方案

Table 1 The implementation scheme of each treatment

1.4 测定指标及方法

1.4.1 土壤样品采集 于2020年玉米抽雄期（8月20日），采用对角线法采集0~10 cm和10~20 cm土层

土样，每点选择5株长势一致植株，挖出根系，抖下附着疏松土壤，用毛刷收集与根系紧密黏连的根际

土，混匀并过1 mm筛，装入无菌采样瓶中，冷藏运送至百迈客生物科技有限公司。再用土钻取土样一

份，运至内蒙古杂粮工程中心用于土壤理化性质分析。

1.4.2 土壤理化性质分析 土壤水分采用铝盒烘干法测定[26]；土壤温度采用TZS-TCW土壤环境测定

仪测定[29]；土壤容重采用环刀法测定[29]；土壤毛管孔隙度、田间持水量采用采用环刀法测定[30]；土壤三

相结构距离（soil three-phase structure distance, STPSD）、广义土壤结构指数（generalized soil structure
index, GSSI）参照王恩姮等[31]方法计算；土壤pH值用酸度计（Ohaus Starter3100）测定[32]。
1.4.3 DNA提取 取鲜土0.5 g，用EZNA DNA提取试剂盒（Omega Bio-Tek, Norcross, GA, USA）提取

DNA。真菌 ITS1（internal transcribed spacer 1）区特异性引物 ITSIF（5'-CTTGGTCATTTAGAGGAAG⁃
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TAA-3'）和ITS2（5'-GCTGCGTTCTTCATCGATGC-3'）对真菌rRNA的ITS1-2043R区域进行PCR扩增。

PCR扩增采用ABIGeneAmp®R9700 PCRSystem（Applied Biosystems, Foster City, CA, USA）。PCR反应

体系（10 μL）：基因组DNA 5~50 ng，*Vn F（10 μM）0.3 μL，*Vn R（10 μM）0.3 μL，KOD FX Neo Buffer 5
μL，dNTP (2 mM each) 2 μL，KOD FX Neo 0.2 μL，超纯水定容至10 μL。扩增程序：95 ℃变性5 min，
50 ℃退火30 s，72 ℃延伸1 min，25个循环；72 ℃延伸7 min。构建好的扩增子测序文库用Illumina Miseq
PE300测序平台进行测序测定。

1.5 数据处理分析

基于OTU（operational taxonomic unit）分析结果，采用RDPclassifier2.12对 97%相似度水平的OTU
代表序列进行分类学分析，获得各样品在门、纲、目、科、属、种分类学水平上的细菌群落组成；使用

Mothur软件计算各样品的 α多样性指数，统计各样品在 97%相似度水平下的 Ace、Chao1、Shannon、
Simpson指数及覆盖度；以OTUs丰富度对序列数作图，进行稀释分析，绘制稀释曲线；采用R的 vegan
软件包进行主坐标分析（principal coordinates analysis, P-CoA）和冗余分析（redundancy analysis, RDA）
分析。采用R语言随机森林包获取重要指示分类群，决策树1 000。方差分析使用SAS 9.0软件实现。

2 结果与分析

2.1 深松对土壤物理特性影响

由图 1可知，相较于旋耕，深松可导致各处理 0~10 cm土层土壤含水量、温度和容重进一步降低。

从降幅来看，CS3处理，土壤含水量最低，降幅达 17.65%；而QS2、SS2和CS2处理温度降幅最大；QS3、
SS1和 SS2处理土壤容重降幅显著。从深度来看，CS处理对土壤含水量影响最大，QS土壤温度整体降

幅最高，深松处理土壤容重最小；从处理年限来看，年限长短对土壤容重影响不显著。深松处理年限

图1 各处理0~10 cm土层土壤物理特性

Figure 1 Soil physical properties of each treatment in 0‒10 cm soil layer

不同小写字母代表在0.05水平上有显著差异，下同。

Different lowercase letters represent significant correlation at 0.05 level, the same below.
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对耕层土壤水热影响较大，对含水量影响规律呈“先增后降”趋势，对温度影响呈“先降后增”趋势。深

松处理加大了对土壤的扰动，深松作业后原有土体结构破坏，土壤空隙增加、空气比重增加，容重进一

步降低的同时，水热也更容易散失。深松各处理均可导致 0~10 cm土层土壤毛管孔隙度进一步增加，

与CK相比均达到显著水平。从增幅看，SS>QS>CS。从年限看，随着QS处理年限增加，土壤毛管孔隙

度呈上升趋势；分析发现，QS、SS和CS均可引起 0~10 cm土层土壤田间持水量增加，并随深松深度和

年限增加而增加。各处理对 0~10 cm土层土壤 pH值影响规律较为一致，QS、SS和CS处理 1年，均可导

致0~10 cm土层土壤pH值上升，且显著高于CK。随着深松年限增加，即QS、SS和CS处理2年后，土壤

pH值逐年降低，至深松第3年降至最低，且显著低于CK。
由图 2可知，相较于CK，深松可导致大部分处理 10~20 cm土层土壤含水量和土壤容重进一步升

高。这一规律与 0~10 cm土层相反。深松导致各处理 10~20 cm土层温度低于CK。这一变化趋势与

0~10 cm土层相同。从深度看，CS处理土壤含水量优于 SS处理，QS处理含水量最低，QS2和QS3处理

甚至低于CK，但差异不显著。各处理土壤温度均低于CK，尤以QS1、QS2、SS1和CS2等处理降幅最为

显著，并与含水量表现一致，CS处理土壤温度表现优于 SS处理，QS处理土温最低。10~20 cm土层土

壤容重均显著高于CK，其变化规律仍为CS>SS>QS，且年际间差异不显著。各深松处理 10~20 cm土层

毛管孔隙度变化剧烈，且均显著低于CK。QS处理 10~20 cm土层毛管孔隙度降幅最大、CS处理次之。

随深松年限增加，SS处理 10~20 cm土层毛管孔隙度呈现逐渐降低趋势，CS处理呈现逐渐升高趋势。

各深松处理 10~20 cm土层田间持水量均显著低于CK，其中QS2和CS1处理显著低于CK。随着年限

增加，QS和 SS处理田间持水量表现为先增后降趋势，QS处理则逐渐增加。10~20 cm土层 pH值表现

为随着深松深度的增加逐渐降低，降幅CS>SS>QS。同时，随着深松年限的增加pH值逐渐降低。

图2 各处理10~20 cm土层土壤物理特性

Figure 2 Soil physical properties of each treatment in10‒20 cm soil layer
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2.2 深松对土壤结构指数影响

由表2可知，各深松处理较CK提高0~10 cm土层土壤STPSD（soil three-phase structure distance）、10~
20 cm土层土壤GSSI（generalized soil structure index），降低 0~10 cm土层土壤GSSI、10~20 cm土层土壤

STPSD。这表明深松较旋耕优化了10~20 cm土层土壤固液气三相比，但会使0~10 cm土层土壤固液气

结构恶化。深松年限对土壤 STPSD和GSSI的影响在各深度下呈现不同规律。在QS处理下，QS1和
QS2显著优于QS3，表明随年限增加耕层结构退化；在 SS处理下，以 SS3各处理最优，表明随年限增加

耕层结构优化。

处理Treatments
CK
QS1
QS2
QS3
SS1
SS2
SS3
CS1
CS2
CS3

0~10 cm
STPSD

15.42±1.41c
17.74±0.70abc
16.46±1.70bc
20.45±2.51a
19.96±2.77a
19.82±0.71a
16.52±2.00bc
18.34±1.28abc
17.76±1.74abc
19.13±2.15ab

GSSI
84.78±2.47a
80.24±1.35abcd
82.87±3.21ab
73.85±6.88d
75.52±6.33d
75.94±1.60cd
82.47±3.89abc
79.17±2.62abcd
80.11±3.91abcd
77.14±4.46bcd

10~20 cm
STPSD

15.16±4.32a
11.85±3.04ab
8.73±0.97bc
12.92±1.08ab
12.15±1.29ab
10.23±1.09bc
9.77±1.89bc
7.44±0.51c
10.86±4.26bc
10.12±2.53bc

GSSI
83.98±9.24b
90.17±4.86ab
94.27±1.30a
89.01±1.63ab
90.07±1.82ab
92.52±1.45a
93.13±2.23a
95.98±0.39a
91.52±5.96a
92.72±3.22a

表2 各处理0~20 cm土层土壤STPSD、GSSI

Table 2 STPSD and GSSI of 0‒20 cm soil layer for each treatment

注：不同小写字母代表在0.05水平上显著相关。下同。
Note: Different lowercase letters represent significant correlation at the 0.05 level. The same below.

2.3 深松对根际真菌多样性及群落结构影响

2.3.1 深松对根际真菌多样性影响 由表3可知，各处理测序覆盖度均大于0.99，表明测序数据数量

合理，可较好反映土壤真菌群落组成。各处理Ace指数差异不显著，但Shannon指数均低于CK，以CS2
降幅最大，较CK显著降低26.38%，表明深松较旋耕能显著降低真菌群落多样性。QS和CS各处理随深

松年限增加，Ace和Shannon指数逐渐提高，其中QS3 Shannon指数较QS1提高29.55 %，差异显著；相同

深松年限下，深松2 a和3 a各处理Ace和Shannon指数均以QS2和QS3各处理最佳。

处理
Treatments

CK
QS1
QS2
QS3
SS1
SS2
SS3
CS1
CS2
CS3

OTU
411.67±29.50ab
383.33±12.66c
405.67±9.50ab
415.33±24.17ab
426.33±19.14a
349.33±59.94e
403.67±13.20b
375.67±9.81d
391.33±38.84b
391.67±19.14b

Ace
424.50±35.50ab
408.78±24.03ab
431.75±19.51a
434.03±32.50a
450.06±12.15a
367.44±70.69b
425.79±20.07ab
399.30±16.73ab
409.34±51.30ab
413.20±25.83ab

Shannon
4.26±0.04a
3.19±0.65bc
3.99±0.22ab
4.13±0.28a
4.09±0.09a
3.13±1.17c
3.97±0.34ab
3.73±0.37abc
3.98±0.20ab
4.03±0.32a

测序深度指数/%
Sequencing depth index

0.99
0.99
0.99
0.99
0.99
0.99
0.99
0.99
0.99
0.99

表3 各处理根际土壤真菌α多样性

Table 3 Alpha diversity of fungi in rhizosphere soil of different treatments

2.3.2 深松对根际土壤真菌群落结构影响 由图3可知，按照相对丰度>0.1%为标准划分划分优势菌

群，发现优势菌群共有5个，依次为子囊菌门（Ascomycota）（41.77%~74.35%）、被孢霉门（Mortierellomy⁃
cota）（5.69%~46.95%）、担子菌门（Basidiomycota）（5.89%~20.28%）、壶菌门（Chytridiomycota）（0.58%~
2.18%）、Aphelidiomycota（0.07%~0.19%）。在属水平上（图4），相对丰度>0.1%的菌属共计51个，各处理

相对丰度均>1%的菌属共6个，依次为被孢霉属（Mortierella）（4.54%~45.47%）、分子孢子菌属（Clado⁃
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sporium）（2.45%~22.32%）、毛壳菌属（Chaetomium）（1.66%~14.94%）、Guehomyces（2.17%~13.60%）、链

格孢属（Alternaria）（1.10%~4.71%）、镰刀菌属（Fusarium）（1.45%~4.98%）。结合随机森林分析发现，与

深松处理相关性最强的5个菌属为绿僵菌属（Metarhizium）、荚孢腔菌属（Sporormia）、亚隔孢壳属（Didy⁃
mella）、附球菌属（Epicoccum）、枝孢菌（Cladosporium），其中亚隔孢壳属、附球菌属、枝孢菌是土壤真菌

群落中优势菌群（相对丰度>0.1%）。

相较于CK，深松处理导致子囊菌门相对丰度大幅度降低，被孢霉门、担子菌门相对丰度大幅增

加，表明剧烈的土壤扰动在影响耕层水热状况的同时，也改变了真菌的群落结构，使其向全新群落结

构发展。随着深松深度增加，子囊菌门逐渐占优、被孢霉门处于劣势；从深度来看，SS处理被孢霉门丰

富度最高，CS处理担子菌门丰富度最高。除 SS2外，各处理均以子囊菌门相对丰度最高，而 SS2则以

被孢霉门相对丰度最高，SS2被孢霉门相对丰度较CK显著提高399.80 %。各深松处理较CK降低子囊

菌门相对丰度，以 SS2降幅最大，较CK显著降低 43.81%。相同深松深度下，随深松年限提高，Aphelid⁃
iomycota相对丰度逐渐提高。而相同深松年限下，Aphelidiomycota相对丰度随深松深度变化成先降低

后升高的变化趋势。

图3 各处理土壤真菌门水平群落结构

Figure 3 Soil fungal community structure at phylum level of each treatment in soil under different treatments
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从属水平看，提取相对丰度（图 4）及MeanDecrease GiNi（图 5）均排名前 40的菌属进行分析，各深

松处理较CK提高双极霉属（Bipolaris）、葡萄状穗霉属（Stachybotrys）、附球菌属（Epicoccum）、Dioszegia、
Papiliotrema相对丰度，降低Myrmecridium、帚枝霉属（Sarocladium）、Plectosphaerella、枝鼻菌属（Clador⁃
rhinum）、Cercophora相对丰度。各深松处理中部分处理检测出香菇属（Lepista），而在CK处理中未检测

出该菌属，CS1该菌属相对丰度较高，为 3.66%。相同深松深度下，深松年限增加时Dioszegia、Papilio⁃
trema、Cercophora、Coprinopsis相对丰度呈现先升高后降低趋势。相同深松年限下，深松深度增加时Co⁃
prinopsis相对丰度先升高后降低，Cercophora相对丰度先降低后升高。

2.3.3 深松对根际土壤真菌群落差异性影响 根据ANOSIM（analysis of similarities）可知，各处理间土

壤真菌群落差异显著（R=0.253, p=0.002）。P-CoA分析（图6）表明，根据相同深松年限分组，各组间呈

现较为明显的覆盖、包含的关系，且随着深松年限提高，不同深松深度处理间距离逐渐降低，土壤真菌

群落相似性逐渐提高。以相同深松深度分组，各组间出现一定分离。分析表明，深松深度相较于深松

年限更易使玉米根际土壤真菌群落产生差异，而深松年限增加，不同深度处理间差异减小。
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2.4 微生物群落与土壤理化因子关系

由表 4可知，土壤各物理因子间相关关系显著，土壤GSSI和 STPSD分别于土壤容重呈极显著正相

关和负相关，表明当土壤扰动强度过大，土壤固相比例过低，土壤固液气三相结构恶化。土壤GSSI和
STPSD与土壤含水量相关关系与土壤容重相同，表明土壤含水量提高有利于土壤固液气三相结构进

一步优化。Ace指数与土壤温度、Shannon呈显著正相关，表明土壤温度提高有利于提高根际土壤真菌

群落丰富度，进而对真菌群落多样性产生正面影响。

由图 7可知，两排序轴共揭示了土壤真菌群落 18.72%的变异，各物理特性中，土壤 pH值、温度和

GSSI对真菌群落影响较大，土壤含水量和容重对真菌群落的影响也处于较高水平，但低于 STPSD和

GSSI。各优势菌门中，子囊菌门与土壤温度和 pH值分别呈正相关和负相关。被孢霉门与土壤 pH值

图4 各处理土壤真菌属水平群落结构

Figure 4 Community structure of soil fungal at genus level in each treatments

图5 各处理土壤真菌群落属水平随机森林分析

Figure 5 Random forest analysis of soil fungal community at genus level in each treatments
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呈正相关，与土壤GSSI呈负相关。担子菌门、壶菌门、Aphelidiomycota与土壤GSSI呈正相关，与土壤

pH值呈负相关。

3 讨论与结论

大量研究表明，深松可降低土壤容重，提高土壤孔隙度，调节土壤固液气三相比[33-36]。前人研究还

表明，土壤温度与土壤孔隙、含水量密切相关，可通过土壤孔隙传递并贮存于土壤水分[34]，可能是深松

较旋耕对土壤扰动较小，且维持并提高了表层（0~20 cm）土壤与深层（>20 cm）土壤的连通性，土壤水

热向深层运移量较大，进而降低了土壤温度。本研究结果与前人有一定差异。本研究发现深松处理

可显著降低 0~10 cm土层土壤含水量、温度，小幅降低容重，显著提高毛管孔隙度、田间持水量，而 10~
20 cm土层各指标表现与 0~10 cm土层不同，两者呈现相反规律。本研究证实 3种深松深度均可引起

0~10 cm土层土壤田间持水量增加，并呈现随着深松深度和深松年限增加，田间持水量也不断增加的

规律。深松较旋耕降低 0~10 cm土层土壤含水量，且土壤含水量与土壤容重呈极显著正相关。深松、

图6 基于Bray-Curtis距离的土壤真菌群落的P-CoA分析

Figure 6 P-CoA analysis of soil fungal communities

based on Bray-Curtis distance

指标
Index
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Soil bulk density
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1.000
‒0.946**
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0.949**
0.026
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Soil capillary porosity

1.000
‒0.791**
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0.946**
‒0.929**
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‒0.439
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Soil water content

1.000
‒0.902**
‒0.894**
0.893**
0.061
‒0.288
‒0.253
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Soil temperature

1.000
0.836**
‒0.828**
‒0.082
0.726*
0.621

STPSD

1.000
‒0.995**
‒0.046
‒0.232
‒0.241

GSSI

1.000
0.086
0.169
0.214

pH

1.000
‒0.073
‒0.320

Ace

1.000
0.761*

Shannon

1.000
注：**和*分别代表在0.01和0.05水平上显著相关。
Note: ** and * represent significant correlation at 0.01 and 0.05 levels, respectively.

TEM.土壤温度；Capi.土壤毛管孔隙度；Bulk.土壤容重；Wat.土壤含水量；
Olp.Olpidomycota；Kic.Kickxellomycota；Cer.Cercocoa；Glo.球囊菌门(Glomero⁃
mycota)；Mor.被孢霉门（Mortierellomycota）；Rot.Rotifera；Aph.Aphelidiomyco⁃
ta；Bas.担子菌门（Basidiomycota）；Chy.壶菌门（Chytridiomycota）；Asc.子囊
菌门（Ascomycota）。
TEM.Soil temperature; Capi.Soil capillary porosity; Bulk.Soil bulk density; Wat.
Soil moisture content; Olp. Olpidomycota; Kic. Kickxellomycota; Cer. Cercocoa;
Glo.Glomeromycota; Mor.Mortierellomy.

图7 真菌群落与土壤物理特性冗余分析

Figure 7 Redundancy analysis of fungal communities

and soil physical properties

表4 土壤物理因子及真菌群落多样性相关性分析

Table 4 Correlation analysis of soil physical factors and fungal community diversity
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翻耕虽然显著降低了土壤容重、提高土壤毛管孔隙度，但随着对土壤扰动程度的增强，土壤容重过低，

土壤蓄水保墒能力下降[37-38]，进而导致各处理 0~10 cm土层土壤田间持水量较高，但土壤含水量处于

较低水平。上述现象还可能是深松后 0~10 cm土层土壤田间持水量较大，土壤颗粒沉降作用较大，导

致“上虚下实”，这与BOTTA等[39]研究结论类似。同时，翻耕将疏松的表层土壤翻至底层，在一定时间

内，土壤仍能保持原有的团粒结构，进而导致 10~20 cm土层土壤容重较低。WANG等[40]研究表明，与

传统耕作相比，深松显著降低 20~50 cm土壤容重和 0~40 cm土层土壤紧实度，深松 40 cm降幅最大。

ALAMOUTI等[41]研究认为，深松深度在 32 cm时，土壤容重降幅最显著。深松处理对 0~10 cm耕层 pH
值影响表现为：处理 1 a可增加耕层 pH值，随处理年限增加 pH值逐渐降低，并最终低于CK；深松处理

对 10~20 cm耕层 pH值影响与 0~10 cm耕层不同，仅 SS和CS处理低于CK，同样表现出随处理年限增

加 pH值逐渐降低趋势。这一结果与前人 0~20 cm耕层 pH值均低于CK的结果略有不同，分析原因可

能由于试验地全年降雨集中在 7‒8月，加之灌溉导致耕层水盐运移强烈，导致 pH值发生上述变化。

同时，由于试验地实施秸秆还田、加之深松可能导致耕层逐渐酸化，这与前人研究结果基本一致。合

理的土壤固液气三相比是作物及土壤微生物发挥其作用的决定因素之一。本研究结果表明，土壤GS⁃
SI与土壤容重、土壤含水量呈正相关，土壤 STPSD与上述两个因子呈负相关。表明土壤扰动过强，土

壤容重过低不利于协调土壤固液气三相比，适当的减少深松深度及深松年限可更好的调节耕层土壤

结构。

本研究结果表明，深松较翻耕降低土壤真菌群落多样性，对真菌群落丰富度影响不显著，这与WU
等[42]研究结果基本一致。结合相关性分析，土壤真菌群落丰富度与土壤温度呈显著正相关，真菌群落

丰富度与多样性之间呈显著正相关。可能由于深松降低土壤温度，对真菌群落造成不利影响。另外，

土壤养分含量及其有效性也是土壤真菌群落多样性的重要影响因素[35-36]。传统的耕作方式更有利于

释放土壤养分[43]，且本研究深松实施时间较翻耕早，土壤有机质含量较低，土壤真菌群落的养分来源

进一步减少。此外，前人研究表明，土壤机械组成[44-45]、土壤孔径直径[46]等因子对土壤真菌群落影响显

著，若能涉及上述因子，可更好的解释土壤真菌群落的变化。由RDA分析可知，土壤 pH值、温度、GS⁃
SI对真菌群落影响较大，但两排序轴对土壤真菌群落结构变异的解释度较低，WANG等[47]对真菌的研

究发现地上部生物量和碳氮比是决定真菌群落组成的重要因素。同时杨华等[48]研究表明，在不同保

护性耕作处理下土壤有机碳含量和速效磷含量是导致土壤中丛枝菌根真菌群落结构差异的主效土壤

环境因子，而土壤含水量、土壤容重物理因子并不是影响真菌群落的主要因子[49]。高丹蕾等[50]分析结

果表明，土壤有机质、铵态氮、速效钾含量和 pH对根际微生物群落有显著影响。本研究未涉及土壤

化学因子，但不排除由于土壤有机质组成、速效养分含量等因子对真菌群落结构也具有较大影响。各

深松处理较CK显著降低子囊菌门相对丰度，除 SS2和 SS3外，各处理较CK均提高了担子菌门的相对

丰度。一方面可能由于子囊菌门、担子菌门分别受土壤温度与土壤GSSI影响较大；另一方面，子囊菌

门、担子菌门是主要的土壤真菌分解者[51]，但担子菌门可更好的降解木质素[52-53]，本试验深松开展时间

较早，各深松处理易降解的有机质组分消耗，而难降解的组分积累，进而提高了担子菌门的相对丰度。

根据报道，附球菌属与铁运输有关[54]，并具有生物防治的作用[55]。Dioszegia可产生抗真菌化合物，并诱

导根系生长[56]。各深松处理可提高附球菌属、Dioszegia相对丰度。各深松处理较翻耕提高了双极霉

属、葡萄状穗霉属、Papiliotrema等具有致病型及产生毒素的能力菌属的相对丰度[57-58]，但也可降低帚

枝霉属等病原菌[59]。枝鼻菌属可抑制皱韧革菌（Stereum rugosum）和杂色云芝（Trametes versicolor）生

长，具有较好的生物防控作用，并且可分解果胶、纤维素等物质，各深松处理较翻耕降低该菌属相对丰

度。Dioszegia和Papiliotrema相对丰度随深松年限增加，呈升高后降低变化；拟鬼伞属（Coprinopsis）和

尾孢菌属（Cercophora）相对丰度随深松深度增加分别呈先升高后降低、先降低后升高的变化趋势。深

松深度及深松年限对土壤真菌群落结构影响结果较为复杂，若能结合试验地具体情况，增加针对性的

辅助措施，减小深松对土壤真菌群落的不利影响，可进一步优化土壤真菌群落结构。

深松可导致耕层土壤含水量、温度、容重毛管孔隙度、田间持水量发生显著变化，使耕层（20 cm）
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上下两层（0~10 cm和10~20 cm）呈相出相反规律。同时发现土壤扰动过强，土壤容重过低不利于协调

土壤固液气三相比，适当地减少深松深度及深松年限可更好地调节耕层土壤结构。研究结果表明，深

松较翻耕降低土壤真菌群落多样性，对真菌群落丰富度影响不显著。土壤真菌群落丰富度与土壤温

度呈显著正相关，真菌群落丰富度与多样性之间呈显著正相关。深松可显著降低子囊菌门相对丰度，

提高担子菌门的相对丰度。
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