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土壤真菌组成对黄土高原梯田种植类型的响应 
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摘要：以黄土丘陵沟壑区的梯田化模范县——庄浪县堡子沟流域的 3种种植类型(玉米、苹果、苹果与土豆间作)梯田的土壤真菌为对象,

运用 IlluminaHiSeq高通量测序技术对表层土壤(0~20cm)中真菌 rRNA基因的 ITS1可变区进行研究,分析了土壤真菌的多样性、群落组成

和相对丰度,同时结合土壤基本理化性质探讨了不同种植类型下影响真菌群落组成的因素.结果表明:(1)3 种种植类型土壤真菌 OTU 数在

688~862 间变化,分属于 13 个门,87 个纲,164 个目,Chao1、ACE、Shannon、Simpson 指数表现为间作地和苹果地大于玉米地;(2)土壤优势

真菌为子囊菌门(Ascomycota)、担子菌门(Basidiomycota)、接合菌门(Zygomycota),子囊菌门的相对丰度在间作地最高,主要受土壤全氮和

速效钾的影响,而接合菌门的相对丰度在苹果地最高,受土壤容重的影响较大,有机碳含量对担子菌门的影响较大;(3)不同种植类型梯田之

间土壤真菌群落物种多样性相似,但真菌门、纲、种的相对丰度不同,种植类型间因有机肥的施用不同而通过土壤理化性质的变化影响土

壤真菌的群落组成,有机肥的施用可提高当地梯田的土壤肥力. 
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High-throughput sequencing sevealed soil fungal communities under three terrace agrotypes on the loess plateau. 

XIAO Li, HUANG Yi-mei*, ZHAO Jun-feng, ZHOU Jun-ying, GUO Ze-hui, LIU Yang (Key Laboratory of Plant Nutrition 

and The Agri-environment in Northwest China, Ministry of Agriculture, College of Natural Resource and Environment, 

Northwest A & F University, Yangling 712100, China). China Environmental Science, 2017,37(8)：3151~3158 

Abstract：Deep understanding of soil fungal communities and their relationships with soil physicochemical properties is 

of great importance for assessing soil fertility and environment effect, especially for terraces on the Loess Plateau. Soil 

fungal community composition and diversity was analyzed using the Hiseq high-throughput sequencing technology. Three 

typical crops soil (Corn field (CF), Apple field (AF) and Intercropping (apple and potatoes, IC) with similar terrace 

construction were chosen as experimental sites on Loess Plateau. The results showed among three sites, the number of the 

identified OTU ranged from 688 to 862 including 13 phylum, 87 class, 164 order, and the diversity index of the Chao1, 

ACE, Shannon and Simpson were all high in AF and IC than in CF. Three most abundant fungal taxa were Ascomycota, 

Basidiomycota and Zygomycota , with a highest relative abundance of Ascomycota found in IC, which mainly affected by 

the content of soil TN and AK. Composition of soil fungi was different for application of organic manure under terrace 

crop systems shifts soil fungi community composition by increased soil nutrient, and thus has potential to promote soil 

fertility in terrace agricultural ecosystem. 
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梯田是控制黄土高原水土流失行之有效的

措施
[1-2]

,自建设以来,发挥着较好的减沙作用与

水土保持效益
[3-4]

,同时,梯田又是黄土高原重要

的粮食生产基础,其土壤质量及其在农业领域的

适用性对作物的生产变得越来越重要
[5]
.随着社

会与经济的发展,黄土高原梯田近年来的种植模

式逐渐由普通农作物(如玉米、小麦等)向经济类

作物转变(如苹果园等),而种植类型的变化对黄

土高原梯田土壤质量的影响尚不清楚. 

土壤微生物被认为是最敏感的土壤质量生

物学指标.土壤真菌作为土壤微生物的重要组成

部分,在土壤营养元素循环、有机质的形成和分 
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解、土壤肥力的提高和保持、生态环境的改善

等方面有非常重要的作用
[6]
.土壤真菌是生态系

统健康的指示物,与细菌相比,真菌能更好地降

解复杂化合物
[7]
.此外真菌还能与作物共生形成

菌根, 对促进植物生长、维持农业生态系统的

稳定具有重要意义
[8]
.研究表明,影响土壤微生

物群落结构的重要因素是土壤环境因子
[9]
和植

物多样性
[10]

,而多元化种植系统通过促进可持

续发展和农业系统的应变能力,可以影响土壤

微生物栖息环境
[11]

.因此,梯田种植类型的变化

势必影响到土壤微生物群落结构的变化.尽管

土壤微生物在土壤的物质转化和肥力表征中起

着重要的作用,但是由于受研究方法的限制,对

不同生境条件下土壤微生物群落结构的认识还

非常有限. 

高通量测序技术作为二代测序方法,无需

构建克隆,耗时少,通量高,能够准确全面地反映

土壤微生物群落分布特征,已经被用于草地生

态系统土壤微生物多样性研究
[12-13]

.在黄土高

原, Zeng 等
[14]
、刘洋等

[15]
和 Zhang等

[16]
采用高

通量测序技术研究了细菌群落结构随植被带的

变化特征和植物群落自然演替对农田土壤细菌

群落结构的影响.而关于土壤真菌群落结构的

研究 ,目前主要运用传统平板稀释计数法和

T-RFLP
[17]
研究不同覆盖方式

[18]
和不同耕作措

施
[19]
对土壤微生物的影响

[20]
,然而微生物传统

培养不能准确全面地反映土壤微生物多样性特

征
[21]

,DGGE 分析方法也只能检测到占整个群

落细菌数量约 1%的类群
[22-23]

,这些方法对于不

同种植类型土壤中的真菌群落组成和多样性特

征了解不够全面. 

为此,本研究在黄土高原选择 3 种典型种植

类型的梯田土壤(玉米地、苹果、苹果与土豆间

作地),运用 IlluminaHiSeq 高通量测序技术测定

土壤真菌的群落组成和多样性,揭示不同种植类

型下梯田土壤真菌群落组成和多样性特征以及

它们与土壤理化性质之间的关系,为丰富土壤微

生物多样性的认识、科学评价不同种植类型梯田

土壤的肥力质量和生态环境效应以及黄土高原

梯田生产建设提供理论依据. 

1  材料与方法 

1.1  研究区域概况 

2015 年 9 月在甘肃省庄浪县堡子沟流域

(105°46′15″~106°23′45″E,35°03′23″~35°28′26″N),

调查当地的种植类型及施肥状况,选择 3 种当地

的典型种植类型:玉米、苹果和间作(苹果和土豆)

类型作为研究对象,每种类型梯田设置 3 个野外

重复(样地基本信息见图 1),在每块样地中,根据S

型布点法选 7个样点,每个点用土钻采集 0~20cm

的土壤样品,将 7 个点的土样混合均匀后作为该

样地的代表性样品,同时记录梯田的长度、宽度、

经纬度以及海拔.采集的土壤去除根系,一部分风

干过筛测定土壤基本理化性质,一部分冷冻保存

在 -20℃的冰箱 ,用来测定土壤 NH4
+
-N 和

NO3
-

-N.同时取一部分冷冻保存在-80 (℃ 液氮),

用于 ITS1(Internal Transcribed Spacer-1)高通量

测序分析.3 种种植类型都有覆膜处理,具体施肥

及种植年限信息见表 1. 

表 1  施肥及种植年限信息 

Table 1  The information of fertilization and planting life 

种植类型
有机肥

(t/hm2)

氮肥 

(t/hm2)

磷肥 

(t/hm2) 

钾肥 

(t/hm2) 

种植年限

(a) 

玉米 0~22.5 75~240 60~210 0 1 

苹果 0~75 270~500 195~350 115~375 >10 

间作 52.5~75 141~316 256~321 262~300 1~7 
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图 1  样地基本信息 

Fig.1  The information of sample sites 

1.2  土壤样品分析 

1.2.1  土壤基本理化性质的测定  土壤容重采

用环刀法,土壤 pH、有机碳(SOC)、全氮(TN)、



8期 肖  礼等：土壤真菌组成对黄土高原梯田种植类型的响应 3153 

 

铵态氮 (NH4
+
-N)、硝态氮 (NO3

-

-N)、速效钾

(AK)、速效磷(AP)的指标测定均参照《土壤农化

分析》
[24]
的方法进行测定. 

1.2.2  土壤真菌多样性的测定  土壤真菌 ITS1

的测序工作由北京诺禾致源生物信息科技有限

公 司 进 行 . 采 用 CTAB(HexadecylTrimethyl 

Ammonium Bromide)方法对样本的基因组 DNA 

进行提取.利用琼脂糖凝胶电泳检测 DNA 的纯

度和浓度,取适量的样品于离心管中,用无菌水稀

释样品至 1ng/µl.选择 ITS1可变区,以稀释的基因

组DNA为模板,使用 ITS5-1737F和 ITS2-2043R 

(10.1016/j.soilbio.2013.05.025)引物和高效高保

真酶进行PCR,确保扩增效率和准确性.PCR产物

使用 2%浓度的琼脂糖凝胶进行电泳检测;根据

PCR 产物浓度进行等量混样,充分混匀后使用

2%的琼脂糖凝胶电泳检测 PCR 产物,对目的条

带使用 qiagen 公司提供的胶回收试剂盒回收产

物 . 使 用 TruSeq® DNA PCR-Free Sample 

Preparation Kit建库试剂盒进行文库构建,构建好

的文库经过 Qubit 和 Q-PCR 定量,文库合格后,

使用HiSeq2500PE250进行上机测序,每个样品 3

个重复.然后对所有样品的全部序列进行聚类,以

97%的相似度将序列聚类成为 OTUs(Operational 

Taxonomic Units),然后对 OTUs的代表序列进行

物种注释 (比对数据库为 Ribosomal Database 

Project:Release 11.1 http://rdp.cme.msu.edu/ 和

Unit数据库 https://unite.ut.ee/),确定 ITS1序列对

应真菌名称. 

1.3  数据处理与分析 

土壤微生物多样性指数可以反应微生物的

多样性,Chao是用 chao1算法估计群落中含OUT

数目的指数,在生态学中常用来估计物种总数,由

Chao(1984)最早提出;Ace 也是用来估计群落中

含有 OUT 数目的指数,但是与 Chao1 的算法不

同;Simpson 是用来估算样品中微生物的物种多

样性指数之一,对物种丰富度更敏感,在生态学中

常用来定量的描述一个区域的生物多样性 ; 

Shannon 用来估算样品中微生物的多样性指数

之一,对物种均匀度更为敏感.所有指数的计算采

用 QIIME (版本 1.7.0)和 R软件 (版本 2.15.3).其

计算公式分别如下
[25]

: 
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数据处理与分析采用 Excel 2013 和 SPSS 

18.0,运用单因素和 Duncan法进行方差分析和样

品多重比较.同时运用 Canoco 5.0软件进行土壤

理化性质和真菌群落结构的冗余分析(RDA),并

利用 origin9.0 软件作图.表中的数据表现为平均

值±标准差. 

2  结果与分析 

2.1  土壤基本理化性质 

表 2  土壤基本理化性质 

Table 2  The basic physical and chemical properties of soil 

作物类型 
参数 

玉米 苹果 间作 

pH值 8.15±0.07a 8.02±0.03a 8.07±0.07ab 

容重 BD (g/cm
3
) 1.27±0.06a 1.25±0.11a 1.18±0.12a 

有机碳 SOC(g/kg) 7.29±0.67b 8.39±1.37ab 8.68±0.62a 

全氮 TN(g/kg) 0.79±0.03b 0.91±0.12ab 0.99±0.09a 

铵态氮 NH4

+-N(mg/kg) 3.65±1.36a 0.33±0.19b 1.74±1.33ab 

硝态氮 NO3

-

-N(mg/kg) 12.06±3.30c 19.37±2.81b 30.42±3.02a 
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续表 2 

作物类型 
参数 

玉米 苹果 间作 

速效钾 AK(mg/kg) 125.55±25.49a 160.72±44.79a 204.51±74.61a 

速效磷 AP(mg/kg) 2.74±1.09a 3.20±0.99a 3.45±0.95a 

C/N 9.23±0.54a 9.15±0.47a 8.79±0.28a 

注:同行不同小写字母表示不同作物之间差异显著(P<0.05),下同. 

3种类型梯田土壤基本理化性质如表 2所示.

土壤均为弱碱性 ,其容重变化范围为 1.18~ 

1.27g/cm
3
之间.土壤的 SOC、TN、NO3

-

-N含量

均表现为间作>苹果>玉米,土壤 TN 含量在间作

地显著大于玉米地 .同时 ,苹果地、间作地的

NO3
-

-N 含量均显著高于玉米地,间作地是玉米

地 2倍多.而NH4
+
-N含量表现为玉米地>间作地

>苹果地.3种梯田土壤的 AK、AP和 C/N差异都

不显著. 

2.2  土壤真菌 OTU与多样性指数 

所有样品共获得梯田土壤真菌 OUT 数为

688~862,得到 13 个门 ,87 个纲 ,164 个目 ,360

科,514 个属,655 个种.3 种作物类型下梯田土壤

的 Chao1、ACE、Shannon、Simpson 指数也都

表现为间作地和苹果地大于玉米地,但 3 种处理

之间微生物多样性指数没有显著差异. 

表 3  不同种植类型下土壤真菌多样性指数 

Table 3  Characteristics of soil bacteria richness and diversity indices under different crop types 

0.97 
作物类型 Raw PE 

OTUs Chao1 ACE shannon simpson 

玉米 65929±4192a 688±170a 677±158a 698±142a 4.53±1.76a 0.84±0.18a 

苹果 65158±3773a 862±29a 845±16a 861±28a 6.16±0.11a 0.97±0.00a 

间作 64123±19112a 860±202a 847±192a 872±208a 5.40±1.06a 0.91±0.07a 

注:Raw PE:下机原始序列数; OTUs:以97%的一致性序列聚类而成;Chao1、ACE、shannon、simpson:微生物Alpha多样性指数. 

2.3  土壤真菌群落组成分析 

3 种梯田土壤真菌门水平的优势物种的相

对丰度如图 2A 所示,相对丰度大于 0.2%的真菌

门主要有子囊菌门 (Ascomycota)、接合菌门

(Zygomycota)、担子菌门(Basidiomycota)、未明

确 分 类 真 菌 (Unidentified) 、 壶 菌 门

(Chytridiomycota)、球囊菌门 (Glomeromycota).

其中,子囊菌门的相对丰度可以占到所有真菌门

类的 58%~82%,同时子囊菌门、担子菌门、接合

菌门的相对丰度在 3 种梯田中平均可达 76%以

上,而在间作地这 3个门的相对丰度可达 94%.未

明确分类门的相对丰度占所有真菌门类的

1.5%~7.6%.不同种植类型之间土壤真菌门类相

对丰度有差异,间作地的子囊菌门相对丰度为

82%,大于苹果地(58.90%)和玉米地(58.56%).苹

果地和玉米地接合菌门相对丰度分别为 15.44%

和 12.95%,大于间作地的 8.4%. 

如图 2B所示,3种梯田土壤中真菌纲水平的

优势物种(相对丰度大于 0.02%)主要有:粪壳菌

纲(Sordariomycetes)、未定地位(Incertaesedis)、

伞 菌 纲 (Agaricomycetes) 、 散 囊 菌 纲

(Eurotiomycetes)、座囊菌纲(Dothideomycetes)、

未明确分类真菌 (Unidentified)、锤舌菌纲

(Leotiomycetes) 、 古 菌 根 菌 纲

(Archaeorhizomycetes)、其它纲(Others)9个.3种

种植类型下,粪壳菌纲的相对丰度可以占到所有

真菌纲的 41%~64%,同时表现为间作地大于苹

果地和玉米地. 

3 种梯田土壤中 20 种优势种真菌的相对丰

度如表 4所示,20种优势种绝大部分属于子囊菌

门.不同种植类型下在土壤真菌种水平下有差异:

玉米地中的 Nectriaceaesp、Clavariaceaesp、
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Myrotheciumsp、Dothideomycetessp、Ascomycota 

sp、Myrotheciumsp HKB286 种相对丰度高于苹

果 地 和 间 作 地 , 而 Lectera longa 、

Myrotheciumtongaense 、 Fusariumcfdimerum 

21534、Sordariomycetessp、Leohumicolasp5种的

相对丰度则表现为间作地最大,玉米地最小.而

Fusariumoxysporum 的相对丰度在间作地最高,但

在苹果地最小.苹果地中相对丰度高于其它两者

的是 :Agaricales,Mortierella,Humicolanigrescens, 

Hypocreales 4种. 

 

0 

20 

40 

60 

80 

100 

门
水

平
土

壤
真

菌
的

相
对

丰
度
(%

) 

Others

Glomeromycota 

Chytridiomycota 

Unidentified 

Basidiomycota 

Zygomycota 

Ascomycota 

玉米 苹果 间作

A

   

 

0

20

40

60

80

100

纲
水

平
下

土
壤

真
菌

的
相

对
丰

度
(%

) 

Others 

Archaeorhizomycetes 

Leotiomycetes 

Unidentified 

Dothideomycetes 

Eurotiomycetes 

Agaricomycetes 

Incertae sedis 

Sordariomycetes 

玉米 苹果 间作

B 

 
图 2  不同种植类型下土壤真菌在门水平和纲水平下的优势物种相对丰度 

Fig.2  Relative abundance of soil fungus in phyla and class under different crop types 

表 4  土壤真菌 20种优势种的相对丰度 

Table 4  The abundance of top 20spices of soil fungi 

分类水平 相对丰度(%) 

门 科 种 玉米 苹果 间作 

Ascomycota Archaeorhizomycetaceae Archaeorhizomyces sp. 0.03 0.06 0.06 

Ascomycota Ascomycota Ascomycota sp. 5.15 4.48 3.71 

Ascomycota Chaetomiaceae Humicolanigrescens 0.59 6.03 2.25 

Ascomycota Cordycipitaceae Beauveriafelina 0.06 0.04 0.04 

Ascomycota Dothideomycetes Dothideomycetes sp 0.15 0.04 0.04 

Ascomycota Fusarium Fusariumoxysporum 1.15 0.63 2.38 

Ascomycota Herpotrichiellaceae Herpotrichiellaceae sp 0.18 0.03 0.03 

Ascomycota Hypocreales Hypocreales sp 2.05 4.99 1.58 

Ascomycota Leohumicola Leohumicola sp 0.04 0.09 0.11 

Ascomycota Myrothecium Myrotheciumtongaense 0.17 0.66 10.47 

Ascomycota Myrothecium Myrothecium sp 5.17 0.45 0.28 

Ascomycota Myrothecium Myrothecium sp. HKB28 2.90 1.04 0.15 

Ascomycota Nectriaceae Fusariumcfdimerum 21535 0.18 4.06 13.63 

Ascomycota Nectriaceae Nectriaceae sp 21.12 6.09 3.52 

Ascomycota Plectosphaerellaceae Lectera longa 0.02 0.15 10.78 

Ascomycota Sordariomycetes Sordariomycetes sp 0.55 1.58 1.77 

Basidiomycota Agaricales Agaricales 0.52 1.17 0.20 

Basidiomycota Clavariaceae Clavariaceaesp 0.06 0.01 0.01 

Basidiomycota Hygrophoraceae Hygrocybeacutoconica 0.02 0.01 0.00 

Zygomycota Motierellaceae Mortierella sp 11.55 13.25 6.82  
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2.4  土壤理化性质与真菌优势门之间的关系 

从冗余分析(RDA)(图 3)可以看出,子囊菌门

和壶菌门与土壤有机碳含量、全氮含量、NO3
-

-N

含量以及速效磷呈正相关关系.球囊菌门和其他

门与 pH 值呈正相关关系,接合菌门与速效磷、

NO3
-

-N 呈正相关关系.可见,不同的优势真菌门

对土壤中理化性质的反应不同. 
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图 3  土壤理化性质与真菌门之间的冗余分析 

Fig.3  The redundancy analysis (RDA) of soil 

physicochemical properties and fungi  

phyla level 

3  讨论 

3.1  不同种植类型下土壤真菌的群落组成和多

样性特点 

土壤微生物是土壤的重要组成成分,释放土

壤酶,参与有机质降解、腐殖质合成、养分循环

等生物化学过程
[26]

.同时,不同种植方式
[27]
和不

同的耕作措施
[19]
对土壤微生物群落结构多样性

的变化均有较大的影响.研究结果表明,3 种种植

类型下梯田土壤真菌主要门类为子囊菌门、担子

菌门、接合菌、壶菌门、主要纲类为粪壳菌纲、

伞菌纲、散囊菌纲、座囊菌纲,其中子囊菌的相

对丰度可以占到 58%~82%,粪壳菌纲的相对丰

度为 41%~63%,与黔北不同种植模式
[28]
、黄土高

原不同保护耕作措施
[29]
和丹麦不同豌豆类型

[30]

等对土壤真菌群落结构的影响研究相似,进一步

说明了子囊菌为耕作土壤真菌的优势菌门,粪壳

菌纲为优势菌纲.虽然不同种植类型之间土壤真

菌群落物种组成相似,但不同种植类型之间土壤

真菌门、纲、种的相对丰度不同,这可能就是黄

土高原不同种植类型对土壤真菌群落组成影响

造成的
[31]

.同时,土壤微生物多样性指数表示生

物群落中的物种多寡,数值愈大表示物种越丰富;

优势度指数越大,生物群落内的优势种越突出
[32]

.

从结果可以看出,Chao1、ACE、Shannon、Simpson

指数均表现为间作地和苹果地大于玉米地,同时

间作地的子囊菌门的相对丰度大于苹果地和玉

米地,说明子囊菌门的相对丰度受到作物类型的

影响
[33]

,间作地土壤为子囊菌提供了一个较好的

环境,使其能够更好地利用作物残留的易降解部

分,从而促进其快速增长
[29]

.苹果地和玉米地的

接合菌门相对丰度大于间作地,不同种植类型之

间的土壤真菌在纲、属下的物种相对丰度也是有

差异的,说明不同的种植类型因作物根系、残体

以及分泌物与作物管理维护的不同,影响了土壤

理化性质,进而改变了微生物物种组成和其结

构  

[34]
.此外,传统的平板分析法只能得到土壤微

生物的数量
[35]

,PCR-DGGE 也不能得到微生物

不同分类水平的相对丰度
[36]

,本研究采用高通量

测序,具体分析了不同种植类型下土壤真菌门、

纲、种的组成及相对丰度分布特征,发现 20种优

势种绝大部分属于子囊菌门,且没有发现植物的

病原体-赤霉菌属,这些研究丰富了土壤真菌的

理论知识,对于评估农业实践中微生物群落的影

响有重要的意义
[31]

. 

3.2  影响土壤真菌群落组成和多样性特征的土

壤理化性质 

土壤肥力及土壤环境状况不同,土壤微生物

种群数量也会存在某种程度的差别.研究结果表

明,不同种植类型之间土壤有机碳、全氮、硝态

氮等养分含量不同,土壤优势真菌门、纲、目的

相对丰度也不同,说明土壤营养元素含量的变化

导致了土壤真菌组成的变化
[37]

,土壤真菌群落结

构受到土壤养分含量的影响
[38]

.有研究表明,土

壤 SOC是影响土壤真菌的主要因素
[29,39]

,但本实

验结果表明不同真菌与不同的土壤理化性质相
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关.间作地的速效钾、全氮含量最高,它的子囊菌

门的相对丰度也最高,而担子菌门的相对丰度最

低,RDA分析也表明土壤全氮、速效钾与子囊菌

门呈正相关关系,速效磷不是影响子囊菌的主要

因素,这与Lauber等
[37]
的研究结果磷的含量与子

囊菌的丰度有密切关系相反.担子菌门与 SOC、

C/N 呈负相关关系,可能是因为有的担子菌门,如

白腐真菌可以分解木质素
[37]

.同时,本研究还发

现子囊菌门、担子菌门、接合菌门和壶菌门均与

土壤容重呈负相关关系 .此外 ,从相关分析和

RDA分析还可以看出,土壤 NH4
+
-N与未明确分

类门呈正相关关系,有研究估计全世界的真菌种

类约有 150万,但至今被正式描述的不到 10%
[40]

,

未明确分类的真菌值得进一步去研究发现.同时,

有机肥料中的有机质成分通过改善土壤结构修

复土壤肥力外,还能改变土壤真菌群落结构
[38,41]

.

本研究结果表明,间作地和苹果的有机碳、全氮、

硝态氮含量高于玉米地,它们的真菌群落结构组

成有差异,这可能是因为间作地和苹果地施用的

农家有机肥大于玉米地,提高了土壤养分,影响了

土壤基本理化性质、微生物群落结果的分布特

征 

[42]
以及土壤的微生物学性质

[43]
. 

4  结论 

4.1  黄土高原不同种植类型梯田之间土壤真菌

群落物种多样性相似,但真菌门、纲、种的组成

和相对丰度不同:3 种种植类型梯田土壤的优势

真菌门主要为子囊菌门、担子菌门和接合菌门,

而子囊菌门的相对丰度最大;主要真菌纲为粪壳

菌纲、伞菌纲、散囊菌纲和座囊菌纲,相对丰度

最大的为粪壳菌纲. 

4.2  间作地和苹果地的土壤真菌 Chao1、ACE、

shannon、simpson 指数均高于玉米地,子囊菌门

和粪壳菌纲的相对丰度都在间作地最高,接合菌

门的相对丰度在苹果地最高,而相对丰度最高的

优势种种类在 3种种植类型间各不相同. 

4.3  土壤全氮和速效钾是影响子囊菌分布的关

键因子,子囊菌门,担子菌门,接合菌门和壶菌门

均受土壤容重的影响. 

4.4  种植类型间因有机肥的施用不同而通过土

壤理化性质的变化影响土壤真菌的群落组成,有

机肥的施用可提高当地的土壤肥力. 
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