
（HUANJING KEXUE）
第  45 卷       第  1 期
2024 年  1 月  15 日ENVIRONMENTAL SCIENCE

基于机器学习的珠三角秋季臭氧浓度预测 ………………………………………………………陈镇， 刘润， 罗征， 薛鑫， 汪瑶， 赵志军  （ 1 ）
粤港澳大湾区大气 PM2. 5 浓度的遥感估算模型 …………………………………………………代园园， 龚绍琦， 张存杰， 闵爱莲， 王海君  （ 8 ）
典型输送通道城市冬季 PM2. 5 污染与传输变化特征 …………………………………………………………代武俊， 周颖， 王晓琦， 齐鹏  （ 23 ）
郑州市夏季 PM2. 5 中二次无机组分污染特征及其影响因素 ………和兵， 杨洁茹， 徐艺斐， 袁明浩， 翟诗婷， 赵长民， 王申博， 张瑞芹  （ 36 ）
重庆典型城区冬季碳质气溶胶的污染特征及来源解析

………………………………………………………彭超， 李振亮， 向英， 王晓宸， 汪凌韬， 张晟， 翟崇治， 陈阳， 杨复沫， 翟天宇  （ 48 ）
2022 年 8 月成渝两地臭氧污染差异影响因素分析 ………………………………………陈木兰， 李振亮， 彭超， 邓也， 宋丹林， 谭钦文  （ 61 ）
2020 年“三连击”台风对我国东部地区 O3 污染的影响分析 ………………………………………………………花丛， 尤媛， 王皘， 张碧辉  （ 71 ）
北京城区夏季 VOCs 初始体积分数特征及来源解析 …………………张博韬， 景宽， 王琴， 安欣欣， 鹿海峰， 王陈婧， 王友峰， 刘保献  （ 81 ）
机动车减污降碳综合评价体系综述 …………………………………………………………………………范朝阳， 佟惠， 梁晓宇， 彭剑飞  （ 93 ）
基于 LEAP 模型的长三角某市碳达峰情景 …………………………………………………杨峰， 张贵驰， 孙佶， 谢放尖， 揣小伟， 孙瑞玲  （ 104 ）
广东省船舶二氧化碳排放驱动因素与减排潜力

…………………………………翁淑娟， 刘颍颖， 唐凤， 沙青娥， 彭勃， 王烨嘉， 陈诚， 张雪驰， 李京洁， 陈豪琪， 郑君瑜， 宋献中  （ 115 ）
给水厂典型工艺碳排放特征与影响因素 ………………………………………张翔宇， 胡建坤， 马凯， 高欣慰， 魏月华， 韩宏大， 李克勋  （ 123 ）
中国饮用水中砷的分布特征及基于伤残调整寿命年的健康风险评价 …………………………窦殿程， 齐嵘， 肖淑敏， 苏高新， 郭宇新  （ 131 ）
太湖水体和沉积物中有机磷酸酯的时空分布和风险评估 ……………………………张成诺， 钟琴， 栾博文， 周涛， 顾帆， 李祎飞， 邹华  （ 140 ）
水产养殖环境中农兽药物的污染暴露水平及其风险影响评价

………………………………………………………………张楷文， 张海燕， 孔聪， 顾润润， 田良良， 杨光昕， 王媛， 陈冈， 沈晓盛  （ 151 ）
长江朱沱断面磷浓度与通量变化及来源解析 ………………………………………………………………娄保锋， 谢卫民， 黄波， 刘旻璇  （ 159 ）
珠江河口地表水锰氧化物对磷的“载-卸”作用 ……………………………………李睿， 梁作兵， 伍祺瑞， 杨晨晨， 田帝， 高磊， 陈建耀  （ 173 ）
富春江水库浮游植物功能群变化的成因 ………………………………………………张萍， 王炜， 朱梦圆， 国超旋， 邹伟， 许海， 朱广伟  （ 181 ）
合浦盆地西部地区地下水水化学特征及形成机制 ……………………………………………………………陈雯， 吴亚， 张宏鑫， 刘怀庆  （ 194 ）
新疆车尔臣河流域绿洲带地下水咸化与污染主控因素 ……………………………………………………………李军， 欧阳宏涛， 周金龙  （ 207 ）
京津冀地区生态系统健康时空演变及其影响因素 …………………………………………………………………李魁明， 王晓燕， 姚罗兰  （ 218 ）
近 30 年辽河三角洲生态系统服务价值时空演变及影响因素分析 ……………………………………………………………王耕， 张芙榕  （ 228 ）
光伏电站建设对陆地生态环境的影响：研究进展与展望 …………………………………田政卿， 张勇， 刘向， 陈生云， 柳本立， 吴纪华  （ 239 ）
大兴安岭林草交错带植被 NDVI 时空演变及定量归因 …………………………………………………………石淞， 李文， 曲琛， 杨子仪  （ 248 ）
西南地区不同类型植被 NPP 时空演变及影响因素探究 …………………………………徐勇， 郑志威， 孟禹弛， 盘钰春， 郭振东， 张炎  （ 262 ）
不同海拔梯度下极端气候事件对松花江流域植被 NPP 的影响 …………………………………………崔嵩， 贾朝阳， 郭亮， 付强， 刘东  （ 275 ）
基于 InVEST 与 CA-Markov 模型的昆明市碳储量时空演变与预测……………帕茹克·吾斯曼江， 艾东， 方一舒， 张益宾， 李牧， 郝晋珉  （ 287 ）
基于 PLUS-InVEST 模型的酒泉市生态系统碳储量时空演变与预测 ………………………………………石晶， 石培基， 王梓洋， 程番苑  （ 300 ）
长江下游沿江平原土壤发育过程中碳库分配动态 ………………………胡丹阳， 张欢， 宿宝巍， 张娅璐， 王永宏， 纪佳辰， 杨洁， 高超  （ 314 ）
漓江流域喀斯特森林土壤有机碳空间分布格局及其驱动因子 …………………申楷慧， 魏识广， 李林， 储小雪， 钟建军， 周景钢， 赵毅  （ 323 ）
不同土地利用方式对岩溶区土壤有机碳组分稳定性的影响 ………………………………陈坚淇， 贾亚男， 贺秋芳， 江可， 陈畅， 叶凯  （ 335 ）
紫色土丘陵区坡地柑橘园土壤碳氮的空间分布特征 …………………………………………李子阳， 陈露， 赵鹏， 周明华， 郑静， 朱波  （ 343 ）
氮添加与凋落物处理对橡胶林砖红壤有机碳组分及酶活性的影响 ………………薛欣欣， 任常琦， 罗雪华， 王文斌， 赵春梅， 张永发  （ 354 ）
重庆化肥投入驱动因素、 减量潜力及环境效应分析

…………………………………………………梁涛， 赵敬坤， 李红梅， 王妍， 曹中华， 张务帅， 王孝忠， 郭超仪， 石孝均， 陈新平  （ 364 ）
中国土壤中全氟和多氟烷基物质的分布、 迁移及管控研究进展 …………………………………………………刘浩然， 邢静怡， 任文杰  （ 376 ）
基于多源辅助变量和随机森林模型的耕地土壤重金属含量空间分布预测

………………………………………………………………………解雪峰， 郭炜炜， 濮励杰， 缪源卿， 蒋国俊， 张建珍， 徐飞， 吴涛  （ 386 ）
基于源导向的农用地土壤重金属健康风险评估及优先控制因子分析 ……………………马杰， 葛淼， 王胜蓝， 邓力， 孙静， 蒋月， 周林  （ 396 ）
铜陵某废弃硫铁矿区土壤重金属污染特征及来源解析 …………………………………………………李如忠， 刘宇昊， 黄言欢， 吴鸿飞  （ 407 ）
天水市主城区公交站地表灰尘重金属来源解析及污染评价 ………………………………………………李春艳， 王新民， 王海， 吕晓斌  （ 417 ）
基于大田试验的土壤-水稻镉对不同调理剂的响应 ………………………………………………唐乐斌， 刘新彩， 宋波， 马丽钧， 黄凤艳  （ 429 ）
腐殖质活性组分对土壤镉有效性的调控效应与水稻安全临界阈值 ……………………………胡秀芝， 宋毅， 王天雨， 蒋珍茂， 魏世强  （ 439 ）
生物质炭与铁钙材料对镉砷复合污染农田土壤的修复 ………………………………吴秋产， 吴骥子， 赵科理， 连斌， 袁峰， 孙淇， 田欣  （ 450 ）
人体微塑料污染特征及健康风险研究进展 ……………………………………………马敏东， 赵洋尘， 朱龙， 王伟平， 康玉麟， 安立会  （ 459 ）
聚苯乙烯微塑料联合镉污染对土壤理化性质和生菜（Lactuca sativa）生理生态的影响

………………………………………………………………………………牛佳瑞， 邹勇军， 简敏菲， 黄楚红， 李金燕， 穆霆， 刘淑丽  （ 470 ）
转录组分析植物促生细菌缓解高粱微塑料和重金属复合污染胁迫机制

………………………………………………………………………刘泳岐， 赵锶禹， 任学敏， 李玉英， 张英君， 张浩， 韩辉， 陈兆进  （ 480 ）
微塑料对土壤中养分和镉淋失的影响 ……………………………………………………………………赵群芳， 褚龙威， 丁原红， 王发园  （ 489 ）
微塑料和菲对土壤化学性质、 酶活性及微生物群落的影响 ………………………………………………………刘沙沙， 秦建桥， 吴贤格  （ 496 ）
民勤荒漠绿洲过渡带人工梭梭林土壤细菌群落结构及功能预测 …………………………………………王安林， 马瑞， 马彦军， 吕彦勋  （ 508 ）
不同灌溉水盐度下土壤真菌群落对生物炭施用的响应 ………………………………………………………………郑志玉， 郭晓雯， 闵伟  （ 520 ）
厨余垃圾有机肥对土壤微生物活性及功能的影响 …………………刘美灵， 汪益民， 金文豪， 王永冉， 王嘉和， 柴一博， 彭丽媛， 秦华  （ 530 ）
土壤真菌群落结构对辣椒长期连作的响应特征 ……………………………………………………陈芬， 余高， 王谢丰， 李廷亮， 孙约兵  （ 543 ）
叶面喷施硅肥对再生水灌溉水稻叶际细菌群落结构及功能基因的影响 ……梁胜贤， 刘春成， 胡超， 崔二苹， 李中阳， 樊向阳， 崔丙健  （ 555 ）
昌黎县海域细菌群落和抗生素抗性基因分析 ………………王秋水， 程波， 刘悦， 邓婕， 徐岩， 孙朝徽， 袁立艳， 左嘉， 司飞， 高丽娟  （ 567 ）
基于高通量定量 PCR 与高通量测序技术研究城市湿地公园抗生素抗性基因污染特征

………………………………………………………………………………………黄福义， 周曙仡聃， 潘婷， 周昕原， 苏建强， 张娴  （ 576 ）
城区第四系沉积柱中抗生素的垂向分布特征及环境影响因素 ………………………………刘可， 童蕾， 甘翠， 王逸文， 张嘉越， 何军  （ 584 ）
氢氧化钾改性玉米秸秆生物炭对水中土霉素的吸附特性及机制 …刘总堂， 孙玉凤， 费正皓， 沙新龙， 温小菊， 钱彬彬， 陈建， 谷成刚  （ 594 ）
CO2 气氛热解与硝酸改性的生物炭 Pb2+吸附性能对比 ……………………………………江豪， 陈瑞芝， 朱自洋， 王琳， 段文焱， 陈芳媛  （ 606 ）

《环境科学》征订启事（70）    《环境科学》征稿简则（193）    信息（334，554，605）

目       次



第 45 卷第 1 期

2024 年 1 月

Vol.45 No.1
Jan.， 2024环 境 科 学Environmental Science

不同灌溉水盐度下土壤真菌群落对生物炭施用的响应

郑志玉， 郭晓雯， 闵伟*

（石河子大学农学院， 石河子 832003）
摘要： 咸水灌溉可缓解干旱区淡水资源短缺的问题，但是长期咸水灌溉会破坏土壤真菌群落结构 . 为缓解盐分带来的危害，采用

生物炭作为土壤改良剂，以改善土壤真菌群落结构 . 为探究施用生物炭对盐渍化土壤真菌群落结构多样性的影响，设置两个灌

溉水盐度：0. 35 dS·m−1（淡水）和 8. 04 dS·m−1（咸水），在每个灌溉水盐度下，设置 2 个生物炭施用水平：0 t·hm−2（不施）和 3. 7 t·hm−2

（施用）. 高通量测序结果表明，与淡水灌溉相比，咸水灌溉增加了真菌群落物种多样性，降低了真菌群落物种丰富度；在咸水灌

溉条件下施加生物炭降低了土壤真菌群落物种多样性和物种丰富度 . 各处理土壤的优势菌门为：子囊菌门、 被孢菌门、 担子菌

门、 壶菌门、 球囊菌门和罗兹菌门，优势菌属为：赤霉菌属、 Sarocladium、 毛壳菌属、 镰刀菌属和葡萄穗霉属 . 与淡水灌溉相比，

咸水灌溉显著增加担子菌门和壶菌门的相对丰度，显著降低子囊菌门和罗兹菌门的相对丰度 . 咸水灌溉的条件下施用生物炭显

著增加子囊菌门和 Sarocladium 的相对丰度，显著降低担子菌门、 毛壳菌属和镰刀菌属的相对丰度 . LEfSe 差异分析表明，在不施

生物炭的条件下，咸水灌溉降低真菌群落潜在生物标志物数量，而咸水灌溉的条件下施用生物炭增加真菌群落潜在生物标志物

数量 . 以上结果表明，施用生物炭能够改善盐渍化土壤环境和真菌群落结构，为干旱区合理咸水灌溉和培肥土壤提供理论依据 .
关键词： 灌溉水盐度； 生物炭； 真菌； LEfSe 分析； 高通量测序
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Response of Soil Fungal Community to Biochar Application Under Different Irrigation 

Water Salinity
ZHENG Zhi-yu， GUO Xiao-wen， MIN Wei*

（College of Agriculture， Shihezi University， Shihezi 832003， China）
Abstract： Saline water irrigation can alleviate the shortage of freshwater resources in the northwest arid zone， but long-term saline water irrigation can damage the soil fungal 
community structure.  To alleviate the harm caused by salinity， biochar is used as a soil amendment to improve the soil fungal community structure.  To investigate the intrinsic link 
between biochar application and the structural diversity of fungal communities in saline soils， two irrigation water salinity levels were set： 0. 35 dS·m−1 （fresh water） and 8. 04 dS·m−1 

（saline water）.  At each irrigation water salinity， two levels of biochar application were set： 0 t·hm−2 （no application） and 3. 7 t·hm−2 （application）.  High-throughput sequencing 
results showed that compared to that under fresh water irrigation， saline water irrigation increased fungal community species diversity and decreased fungal community species 
richness； biochar application under saline water irrigation reduced soil fungal community species diversity and species richness.  The dominant fungal phyla in the soils of each 
treatment were Ascomycota， Mortierellomycota， Basidiomycota， Chytridiomycota， Glomeromycota， Rozellomycota， and Cysticercales， and the dominant genera were Gibberella， 
Chaetomium， Sarocladium， Stachybotrys， and Fusarium.  Compared to that under freshwater irrigation， saline water irrigation significantly increased the relative abundance of 
Basidiomycota and Chytridiomycota and significantly decreased the relative abundance of Ascomycota and Rozellomycota.  The application of biochar under saline irrigation 
significantly increased the relative abundance of Ascomycota and Sarocladium but significantly decreased the relative abundance of Basidiomycota， Chaetomium， and Fusarium.  
LEfSe analysis showed that under the condition of no biochar application， saline irrigation reduced the number of potential biomarkers of fungal communities， whereas the application 
of biochar under the condition of saline irrigation increased the number of potential biomarkers of fungal communities.  These results indicated that the application of biochar can 
improve the saline soil environment and fungal community structure and provide a theoretical basis for reasonable brackish water irrigation and soil fertilization in arid areas .
Key words： irrigation water salinity； biochar； fungi； LEfSe analysis； high-throughput sequencing

新疆位于西北干旱地区，棉花作为其支柱产业

却受到缺水条件的威胁［1，2］. 在淡水资源短缺的情况

下，咸水资源的开发和利用成为必然选择［3］. 咸水灌

溉可缓解淡水资源短缺的问题，但长期咸水灌溉会

引起土壤次生盐渍化［4］，破坏土壤团粒结构［5］，降低

土壤孔隙度和渗透能力，使土壤板结，降低土壤养分

含量，最终导致土壤质量下降［6～10］. 而生物炭作为良

好的土壤改良剂，具有较大的比表面积、 较强的阳离

子吸附能力和较高的碳氮比［11］，能通过改变土壤性

质，促进养分循环，提高土壤质量，进而改变土壤微

生物群落的结构［12，13］.
真菌作为土壤微生物群落的重要组成部分，在

维持土壤肥力和生态平衡、 推动土壤养分循环和可

持续利用中发挥重要作用［14～16］. 土壤理化性质的改

变必定会引起土壤微生物群落结构的改变［17～19］. 其

中，土壤盐分是限制微生物生存的主要因素［20］，可直

接影响土壤真菌群落活性和组成［21］. 不同土壤盐分

浓度下真菌群落结构不同［22］，中等盐分含量时真菌
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丰富度有升高的趋势［23］，盐分含量过高会显著降低

土壤真菌的丰富度［24］. 生物炭通过直接为土壤生物

群提供生长促进剂或间接改变土壤的基本属性来影

响土壤微生物的生长、 多样性和群落组成［25］，具有

较强的抗分解能力，施入土壤后能减少盐渍化土壤

的氮损失，还会增加土壤孔隙数量，提高盐渍化土壤

的保水能力［26～28］，从而使微生物群落的组成和结构

产生差异 . 此外，生物炭颜色较深，可以吸收更多的

热量，提高土壤温度，进而促进微生物的生长［11］.
关于肥料种类和用量、 栽培措施、 不同水盐度

和改良剂等对土壤真菌群落结构影响的研究已有较

多，但是生物炭对盐渍化土壤真菌群落结构多样性

的影响尚未可知 . 通过分析咸水灌溉和施加生物炭

对土壤真菌种类和群落多样性的影响，明晰咸水灌

溉和生物炭施加对土壤真菌群落的内在调控机制，

以期为干旱区合理利用咸水和生物炭资源，有效培

肥土壤，以及为农业的可持续发展提供理论依据 .
1　材料与方法

1. 1　试验点概况

本 试 验 点 位 于 石 河 子 大 学 农 学 院 试 验 站

（44°18′N， 86°02′E），土壤类型为灰漠土，种植作物

为新陆早 52 号棉花 . 该地区为温带干旱地区，属大

陆性气候，年均蒸发量为 1 000~1 500 mm，年均降水

量为 180~270 mm，年平均气温为 6. 5~7. 2℃. 本研究

开展前（2009 年）土壤基础理化性质如下：土壤盐分

（EC1∶5）为 0. 13 dS·m−1，土 壤 pH1∶2. 5 为 7. 9，容 重 为

1. 27 g·cm−3， ω（速 效 钾）为 253 mg·kg−1， ω（全 氮）为

1. 1 g·kg−1， ω（速效磷）为 25. 9 mg·kg−1， ω（有机质）为

16. 8 g·kg−1. 2022 年 棉 花 生 长 期 内 降 雨 量 和 蒸 发 量

见图 1.

1. 2　试验设计

本研究开始前已连续开展多年咸水田间滴灌试

验（2009~2018 年），于 2019 年开始向土壤中添加生物

炭 . 采用两因素随机区组设计，其中灌溉水盐度设置

两个处理：0. 35 dS·m−1（淡水，FW）和 8. 04 dS·m−1（咸

水，SW），淡水来自于地下水，其主要成分见表 1，咸

水是通过向淡水中添加 NaCl 和 CaCl2（质量比 1∶1）获

得 . 在每个灌溉水盐度下，施生物碳量设 2 个水平：0 
t·hm−2 和 3. 7 t·hm−2（分 别 表 示 为 FW、 FWBC、 SW 和

SWBC）. 每个处理重复 3 次，共计 12 个试验小区，每

个试验小区面积 25 m2.

于每年 4 月中旬采用干播湿出法种植棉花，9 月

中下旬收获，栽培过程一般采用覆膜栽培，一膜 3 管 6
行 ，行 距 配 置 为（60+10）cm，播 种 密 度 22. 2
万株·hm−2. 在棉花整个生育期内共灌水 9 次，灌水时

间从 6 月中旬开始至 8 月下旬结束，灌水周期为 7~10 
d，灌溉定额为 450 mm. 在棉花生长期间共施肥 6 次，

各处理施氮、 磷、 钾肥用量一致，其中磷、 钾肥全部

用做基肥，磷（P2O5）施用量为 105 kg·hm−2，钾（K2O）施

用量为 60 kg·hm−2；氮肥［ω（尿素 N）≥46. 4%］随水滴

施，施用量为 360 kg·hm−2，其它田间管理措施参照当

地大田生产 .
1. 3　样品采集与处理

2022 年 在 棉 花 花 铃 期 采 集 耕 层（0~30 cm）土 壤

样品，在每个试验小区的棉花行内分别随机选择 3 个

采样点，将土样均匀混合并去除细根、 杂物 . 采集的

土壤样品置于冰盒中，立即带回实验室，放入−80℃冰

箱中储存，用于土壤真菌群落多样性的测定 .
1. 4　土壤真菌群落多样性的测定

1. 4. 1　DNA 提取和 PCR 扩增

使用 DNeasy® PowerSoil® Pro Kit 试剂盒（美国）按

照操作说明称取 5. 0 g 新鲜土壤，提取总微生物基因

组 DNA 样本，并储存在−20℃为进一步评估使用 . 分

别 使 用 NanoDrop ND2000 分 光 光 度 计（美 国）和

biowest agArose 琼 脂 糖 凝 胶 电 泳（西 班 牙）测 量 提 取

DNA 的 数 量 和 质 量 . 选 取 正 向 引 物 ITS5-1737F（5-
GGAAGTAAAAGTCGTAACAAGG-3）和 反 向 引 物

ITS2-2043R（5-GCTGCGTTCTTCATCGATGC-3）对 土

壤真菌 ITS rRNA 基因进行扩增，每个样本进行 3 个重

复 . PCR 反应条件为：95℃预变性 5 min，95℃变性 30 
s，50℃复性 30 s，72℃延伸 40 s，25 个循环，最终 72℃
延伸 10 min.
1. 4. 2　Illumina MiSeq 测序

扩增完毕后建立样本原始文库，对原始数据进

行拼接，将拼接得到的序列进行质量过滤，并去除嵌

图  1　2022年研究区日平均蒸发量和降雨量

Fig. 1　Average daily evapotranspiration and precipitation 
in the tested area in 2022

表 1　淡水中的主要盐分离子组成

Table 1　Composition of main salt ions in fresh water
处理

FW

离子浓度/g·L−1

K+

0.013
Na+

0.005
Ca2+

0.049
Mg2+

0.014
HCO3

−

0.06
Cl−

0.087
SO4

2−

0.035
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合体，得到高质量的 Tags 序列 . 样本测序深度指数值

达 99% 以上，则证明测序数据量合理 .
1. 5　数据分析

使用 Excel 2019 制作相对丰度柱状图 . ITS 的物

种 注 释 使 用 Unite 数 据 库（unite+INSD），注 释 方 法 采

用 Blast 方法 . 使用软件 Qiime（Version 1. 9. 1）进行土

壤真菌群落的 α 多样性分析，使用 R（Version 2. 15. 3）
软件的 vegan 软件包进行 NMDS 分析，使用 R（Version 
3. 1. 0）软件制作物种丰度聚类热图，使用 LEfSe 软件

（Version 1. 0）进行物种差异性分析 .
2　结果与分析

2. 1　真菌群落多样性

由表 2 可知，本研究测序覆盖率在 99% 以上，表

明了测序深度能够真实反映不同处理土壤真菌群落

的 多 样 性 . 与 FW 处 理 相 比 ，SW 处 理 显 著 增 加 了

Shannon 和 Simpson 指数，显著降低了 Chao1 和 ACE 指

数，说明咸水灌溉对土壤真菌群落物种多样性有增

加趋势，对土壤真菌群落物种丰富度有降低趋势 . 在

淡 水 灌 溉 条 件 下 ，FWBC 处 理 的 Shannon、 Simpson、 
ACE 和 Chao1 指数较 FW 处理显著增加，说明在淡水

灌溉条件下施用生物炭对土壤真菌群落物种多样性

和土壤真菌群落物种丰富度有增加趋势 . 在咸水灌

溉 条 件 下 ，SWBC 处 理 的 Shannon、 Simpson、 ACE 和

Chao1 指数较 SW 处理显著降低，说明在咸水灌溉条

件下，施加生物炭对土壤真菌群落物种多样性和土

壤真菌群落物种丰富度有降低趋势 .

各 处 理 的 总 OTUs 数 为 3 935，共 有 OTUs 数 为

448，占 总 OTUs 的 11. 39%（图 2）. FW 处 理 具 有 特 异

的 OTUs 的 个 数 为 469，占 总 OTUs 的 11. 92%，SW 处

理 具 有 特 异 的 OTUs 的 个 数 为 671，占 总 OTUs 的

17. 05%，FWBC 处理具有特异的 OTUs 的个数为 550，

占 总 OTUs 的 13. 98%，SWBC 处 理 具 有 特 异 的 OTUs
的 个 数 为 402，占 总 OTUs 的 10. 22%，说 明 在 不 施 用

生物炭的条件下，与淡水灌溉相比，咸水灌溉增加了

土壤真菌物种数量；在淡水灌溉的条件下，施用生物

炭增加了土壤真菌物种数量；在咸水灌溉的条件下，

施用生物炭降低了土壤真菌物种数量 .

非度量多维尺度分析（NMDS）揭示了土壤真菌

群落在咸水灌溉、 施用生物炭和对照水平上的变化

（图 3）. 压力值（stress）为 0. 032，表明排序结果良好，

从处理分布看，FW 处理位于第二、 三象限，SW 处理

位于第四象限，FWBC 处理位于第二象限，SWBC 处

理位于第一象限，各处理间相互分离，均无交叉，说

明不同处理间真菌群落存在差异性 .

2. 2　真菌群落门水平组成

门水平上真菌的群落组成如图 4 所示，其优势菌

门为：子囊菌门（Ascomycota，67. 07%，相对丰度平均

值 ，下 同 ），其 次 是 被 孢 菌 门（Mortierellomycota，

3. 64%）、 担 子 菌 门（Basidiomycota，2. 84%）、 壶 菌 门

（Chytridiomycota，2. 29%）、 球囊菌门（Glomeromycota，

2. 04%）和罗兹菌门（Rozellomycota，1. 77%）.

表  2　不同处理的土壤真菌群落丰富度和多样性指数 1）

Table 2　Richness and diversity index of soil fungal community in 
different treatments

处理

FW
FWBC

SW
SWBC

覆盖

度/%
99.5
99.4
99.6
99.5

物种

数量

1 011
1 110
1 012
905

Shannon
指数

6.187c
6.191b
6.450a
5.393d

Simpson
指数

0.944c
0.950b
0.965a
0.922d

Chao1
指数

1 251b
1 444a
1 226c
1 172d

ACE 指

数

1 257b
1 468a
1 234c
1 180d

1）同一列不同小写字母表示不同处理差异达到显著水平（P < 0. 05）

图  2　土壤真菌群落 OTUs的维恩图

Fig. 2　Venn diagram of the OTUs of the soil fungal communities

图  3　土壤真菌群落的 NMDS分析

Fig. 3　Analysis of NMDS in fungal communities
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与 FW 处 理 相 比 ，SW 处 理 显 著 增 加 担 子 菌 门

（Basidiomycota）和 壶 菌 门（Chytridiomycota）的 相 对 丰

度，增加被孢菌门（Mortierellomycota）的相对丰度，分

别由 2. 24%、 0. 93% 和 3. 20% 增加到 4. 74%、 3. 89%
和 4. 35%；显著降低子囊菌门（Ascomycota）和罗兹菌

门（Rozellomycota）的 相 对 丰 度 ，降 低 球 囊 菌 门

（Glomeromycota）的相对丰度，分别由 69. 94%、 3. 33%
和 3. 73% 降低到 62. 45%、 0. 22% 和 1. 65%.

与 FW 处 理 相 比 ，FWBC 处 理 增 加 壶 菌 门

（Chytridiomycota）和被孢菌门（Mortierellomycota）的相

对 丰 度 ，分 别 由 0. 93% 和 3. 20% 增 加 到 0. 94% 和

3. 46%；降 低 子 囊 菌 门（Ascomycota）、 担 子 菌 门

（Basidiomycota）和 球 囊 菌 门（Glomeromycota）的 相 对

丰 度 ，分 别 由 69. 94%、 2. 24% 和 3. 73% 降 低 到

63. 42%、 2. 02% 和 2. 17%.
与 SW 处理相比，SWBC 处理显著增加子囊菌门

（Ascomycota）的 相 对 丰 度 ，由 62. 45% 增 加 到

72. 45%；显著降低担子菌门（Basidiomycota）的相对丰

度 ，降 低 被 孢 菌 门（Mortierellomycota）、 壶 菌 门

（Chytridiomycota）、 球囊菌门（Glomeromycota）和罗兹

菌 门（Rozellomycota）的 相 对 丰 度 ，分 别 由 4. 74%、 
4. 35%、 3. 89%、 1. 65% 和 0. 22% 降 低 到 2. 37%、 
3. 56%、 3. 40%、 0. 61% 和 0. 07%.

对于非土壤真菌优势菌门而言（图 5），与 FW 处

理相比，SW 处理显著增加 Calcarisporiellomycota 的相

对丰度，增加芽枝菌门（Blastocladiomycota）的相对丰

度，显著降低毛霉亚门（Mucoromycota）的相对丰度，

降低单毛壶菌门（Monoblepharomycota）的相对丰度 .
与 FW 处 理 相 比 ，FWBC 处 理 增 加 芽 枝 菌 门

（Blastocladiomycota）和 Calcarisporiellomycota 的相对丰

度 ，降 低 单 毛 壶 菌 门（Monoblepharomycota）和 毛 霉 亚

门（Mucoromycota）的 相 对 丰 度 . 与 SW 处 理 相 比 ，

SWBC 处 理 增 加 毛 霉 亚 门（Mucoromycota）的 相 对 丰

度，显著降低 Calcarisporiellomycota 的相对丰度，降低

芽 枝 菌 门（Blastocladiomycota）和 单 毛 壶 菌 门

（Monoblepharomycota）的相对丰度 .
2. 3　真菌群落属水平组成

通 过 对 土 壤 真 菌 群 落 属 水 平 上 进 行 分 类（图

6），发现其优势菌属为赤霉菌属（Gibberella，13. 63%，

相 对 丰 度 平 均 值 ，下 同 ），其 次 是 毛 壳 菌 属

（Chaetomium，8. 14%）、 Sarocladium（6. 49%）、 葡萄穗

霉 属（Stachybotrys，3. 61%）和 镰 刀 菌 属（Fusarium，

4. 71%）.
与 FW 处理相比，SW 处理增加 Sarocladium、 葡萄

穗 霉 属（Stachybotrys）和 毛 壳 菌 属（Chaetomium）的 相

对 丰 度 ，分 别 由 0. 71%、 1. 99% 和 9. 36% 增 加 到

2. 52%、 4. 49% 和 11. 04%；降低镰刀菌属（Fusarium）

和赤霉菌属（Gibberella）的相对丰度，分别由 6. 07% 和

18. 31% 降低到 5. 30% 和 10. 69%.
与 FW 处 理 相 比 ，FWBC 处 理 增 加 Sarocladium、 

葡萄穗霉属（Stachybotrys）和镰刀菌属（Fusarium）的相

对 丰 度 ，分 别 由 0. 71%、 1. 99% 和 6. 07% 增 加 到

1. 51%、 2. 30% 和 6. 48%；降 低 赤 霉 菌 属（Gibberella）

和 毛 壳 菌 属（Chaetomium）的 相 对 丰 度 ，分 别 由

18. 31% 和 9. 36% 降低到 17. 08% 和 7. 85%.
与 SW 处 理 相 比 ，SWBC 处 理 显 著 增 加

Sarocladium 的 相 对 丰 度 ，增 加 葡 萄 穗 霉 属

（Stachybotrys）的 相 对 丰 度 ，分 别 由 2. 52% 和 4. 49%
增 加 到 21. 20% 和 5. 66%；显 著 降 低 毛 壳 菌 属

（Chaetomium）和镰刀菌属（Fusarium）的相对丰度，降

低 赤 霉 菌 属（Gibberella）的 相 对 丰 度 ，分 别 由

11. 04%、 5. 30% 和 10. 69% 降低到 4. 30%、 2. 95% 和

8. 44%.
对于非土壤真菌优势菌属而言（图 7），与 FW 处

理相比，SW 处理显著降低 Unidentified_Rozellomycota_

sp 和 Unidentified_Sordariales_sp 的 相 对 丰 度 ，降 低

Alternaria 的相对丰度 . 与 FW 处理相比，FWBC 处理

增 加 Unidentified_Rozellomycota_sp 的 相 对 丰 度 ，显 著

降 低 Unidentified_Sordariales_sp 的 相 对 丰 度 ，降 低

Alternaria 的相对丰度 . 与 SW 处理相比，SWBC 处理

显 著 增 加 Alternaria 的 相 对 丰 度 ，降 低 Unidentified_

Rozellomycota_sp 和 Unidentified_Sordariales_sp 的 相 对

丰度 .

图  4　不同处理门水平前 10种真菌的相对丰度

Fig. 4　Relative abundances of the top ten phyla as affected 
by different treatments
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2. 4　LEfSe 差异分析

使用 LEfSe 分析［lg（LDA 得分） > 4，P < 0. 05］进

行组间比较（图 8）. 通过 LEfSe 分析，土壤真菌共有 29

个 显 著 差 异 物 种 ，其 中 FW 组 别 12 个 ，FWBC 组 别 4
个，SW 组别 5 个，SWBC 组别 8 个 . FW 组别中的主要

判别真菌类群是门水平的 Glomeromycota，纲水平的

Pezizomycetes，目 水 平 的 Sordariales Pezizales，科 水 平

的 Pezizaceae 和 Bionectriaceae，属 水 平 的 Gliomastix、 

Gibberella 和 g_Unidentified，种 水 平 的 Gibberella_

intricans、 Pezizaceae_sp 和 Gliomastix_sp. FWBC 组别中

的主要判别真菌类群是门水平的 Rozellomycota，科水

平 的 Unidentified_Sordariomycetidae， 属 水 平 的

Sirastachys，种 水 平 的 Sirastachys_castanedae. SW 组 别

中的主要判别真菌类群是门水平的 Chytridiomycota，

纲水平的 Agaricomycetes，目水平的 Agaricales，科水平

的 Chaetomiaceae，属 水 平 的 Chaetomium. SWBC 组 别

中的主要判别真菌类群是门水平的 Ascomycota，纲水

平 的 Pezizomycetes，目 水 平 的 Pleosporales，科 水 平 的

Hypocreales_fam_Incertae_sedis 和 Pleosporaceae，属 水

平 的 Sarocladium，种 水 平 的 Sarocladium_sp 和

Nectriaceae_sp. 以上结果说明，不施生物炭的条件下，

咸水灌溉降低群落差异物种数；在淡水灌溉的条件

下，施用生物炭降低群落差异物种数；在咸水灌溉的

条件下，施用生物炭增加群落差异物种数 .

图  5　土壤真菌群落门水平热图

Fig. 5　Heatmap of dominant fungal phyla in soil under different treatments

图  6　不同处理属水平前 10种真菌的相对丰度

Fig. 6　Relative abundances of the top ten genera as affected 
by different treatments
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3　讨论

土 壤 真 菌 是 地 球 上 最 丰 富 和 最 多 样 的 生 物 之

一，是植物和动物的病原体和互利共生体，并在生态

系统中发挥重要作用，如成土作用、 营养循环和疾病

抑制［29］. 与细菌相比，真菌对盐胁迫更加敏感［30］，因

此，咸水灌溉会影响土壤真菌的群落多样性 . 本研究

发现，咸水灌溉对土壤真菌群落物种多样性有增加

趋势 . 淡水灌溉条件下施用生物炭会增加土壤真菌

群落多样性，咸水灌溉的条件下施用生物炭降低了

真菌群落多样性 . LEfSe 分析结果表明，不施生物炭

的条件下，咸水灌溉降低群落差异物种数，但是施用

生物炭增加群落差异物种数 . 由于土壤中的微生物

对盐度的耐受性不同，因此，土壤盐度是影响土壤真

菌群落多样性和组成的主要因素之一［31］，在土壤盐

度的驱动下更多的耐盐物种取代了不耐盐物种［32］.
有研究推测，能在许多高盐环境中生存的真菌有形

成内孢子的能力，这种能力给它们在盐渍化土壤中

生存带来优势［24］. 添加生物炭可以改善土壤环境，例

如，增加土壤养分含量、 CEC 和持水能力，土壤环境

的改善可间接提高土壤真菌群落多样性［33］. 生物炭

多孔的特性能使土壤真菌免受捕食者的侵害，并增

加了壁龛的可用性，从而为土壤真菌的生存与繁殖

提供了栖息地［34］.

图  7　土壤真菌群落属水平热图

Fig. 7　Heatmap of dominant fungal genera in soil under different treatments
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本研究发现，不施生物炭条件下咸水灌溉对土

壤真菌群落物种丰富度有降低趋势，淡水灌溉条件

下施用生物炭增加了真菌群落的物种丰富度，但是

咸水灌溉的条件下施用生物炭降低了真菌群落的物

种丰富度 . 可能是土壤中盐分的积累破坏了土壤团

聚体和土壤结构［35］，导致土壤真菌的生存环境恶化，

使一些不适应高盐环境的真菌无法生存，也可能是

盐分积累降低了土壤渗透压，而低渗透压会使大部

分敏感的真菌死亡［36］. 本研究表明，咸水灌溉显著增

加了土壤中优势菌门子囊菌门的相对丰度，子囊菌

门的主导地位挤压了其他真菌（尤其是盐渍化土壤

的独特物种）的生存空间，导致真菌群落的丰富度降

低［37］. 施用生物炭会增加土壤真菌的相对丰度，这主

要是土壤微生物利用生物炭中的可溶性碳的直接结

图 8　土壤真菌群落的 LEfSe差异分析

Fig. 8　LEfSe analysis of soil fungal communities
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果［38］. 此 外 ，生 物 炭 可 以 改 善 土 壤 的 通 气 性 和 保 水

性，为土壤真菌提供更好的栖息地，以躲避捕食者，

并因其高孔隙率和大表面积的物理特性而有助于真

菌生存和生长［39］.
本研究发现土壤真菌的优势菌门为子囊菌门、 

被 孢 菌 门、 担 子 菌 门、 壶 菌 门、 球 囊 菌 门 和 罗 兹 菌

门 . 咸水灌溉显著增加担子菌门（Basidiomycota）和壶

菌门（Chytridiomycota）的相对丰度，显著降低子囊菌

门（Ascomycota）和罗兹菌门（Rozellomycota）的相对丰

度 . 淡水灌溉条件下施加生物炭显著增加了担子菌

门、 壶菌门和被孢菌门的相对丰度，咸水灌溉的条件

下施加生物炭显著增加子囊菌门的相对丰度，显著

降低担子菌门的相对丰度 . 子囊菌门大多数是腐生

菌［40］，是干旱生态系统中碳和氮循环的重要驱动力，

在土壤稳定性、 植物生物质分解和与植物的内生相

互作用中发挥作用［41］. 被孢菌门能够促进土壤中有

机质和纤维素的分解［42］. 球囊菌门促进植物吸收和

利用土壤中的速效养分并促进植物适应盐分胁迫环

境［43，44］. 说明咸水灌溉和施用生物炭有利于促进土壤

中有机物质的分解，使作物更好地利用土壤中的养

分 . 担子菌门可以降解木纤维素、 促进植物菌根的

形成，还可以通过抑制病原菌来减少作物病害的发

生［45］. 壶菌门是一类寄生真菌，会传染多种植物病毒

并且有很强的感染能力［46］. 现有研究表明，罗兹菌门

以寄生菌为主［47］，从入侵的植物细胞中获得营养［48］.
说明咸水灌溉和施用生物炭可以通过减少寄生真菌

的数量来促进作物健康生长 .
本研究发现赤霉菌属、 Sarocladium、 毛壳菌属、 

镰刀菌属和葡萄穗霉属是土壤真菌的优势菌属 . 在

不施生物炭的条件下，咸水灌溉增加 Sarocladium、 葡
萄穗霉属和毛壳菌属的相对丰度，降低镰刀菌属和

赤霉菌属的相对丰度 . 淡水灌溉条件下施加生物炭

显著增加 Sarocladium、 葡萄穗霉属和镰刀菌属的相

对 丰 度 . 咸 水 灌 溉 的 条 件 下 施 加 生 物 炭 显 著 增 加

Sarocladium 的相对丰度，显著降低毛壳菌属和镰刀菌

属的相对丰度 . Sarocladium 是内生菌，是引起植物病

害的真菌病原体［49］. 毛壳菌属可以对抗各种种子和

土壤中的病原体，还可以产生木聚糖酶和纤维素分

解酶等多种酶和各种生物活性物质，降解土壤中的

纤维素等［50］. 葡萄穗霉属具有淀粉分解和纤维素分

解潜力，并具有木质纤维素复合体降解酶系统［51］. 赤

霉菌属会引起多种植物病害［52］. 镰刀菌属是最重要

的植物病原真菌群之一，影响着全球所有气候区的

大量作物［53］. 由此说明咸水灌溉和施用生物炭可促

进土壤养分循环，有利于大部分有益菌的生存，但是

会增加植物病害 .

4　结论

（1）与淡水灌溉相比，咸水灌溉增加土壤真菌群

落物种多样性，降低土壤真菌群落物种丰富度 . 生物

炭的施用增加了淡水灌溉土壤真菌群落物种多样性

和丰富度，但降低了咸水灌溉土壤真菌群落物种多

样性和丰富度 .
（2）土 壤 真 菌 的 优 势 菌 门 为 子 囊 菌 门 、 被 孢 菌

门、 担子菌门、 壶菌门、 球囊菌门和罗兹菌门 . 与淡

水灌溉相比，咸水灌溉显著增加担子菌门和壶菌门

的相对丰度，显著降低子囊菌门和罗兹菌门的相对

丰度 . 咸水灌溉条件下施加生物炭显著增加子囊菌

门的相对丰度，但显著降低担子菌门的相对丰度 .
（3）土 壤 真 菌 的 优 势 菌 属 为 赤 霉 菌 属 、 

Sarocladium、 毛壳菌属、 镰刀菌属和葡萄穗霉属 . 与

淡水灌溉相比，咸水灌溉增加 Sarocladium、 葡萄穗霉

属和毛壳菌属的相对丰度，但降低镰刀菌属和赤霉

菌属的相对丰度 . 咸水灌溉的条件下施加生物炭显

著增加 Sarocladium 的相对丰度，但显著降低毛壳菌

属和镰刀菌属的相对丰度 .
（4）与淡水灌溉相比，咸水灌溉降低真菌群落潜

在生物标志物数量 . 生物炭的施用降低了淡水灌溉

土壤真菌群落差异物种数，但增加了咸水灌溉土壤

真菌群落潜在生物标志物数量 .
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