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摘要：【目的】从真菌群落角度揭示麦后复种饲料油菜作绿肥对土壤的培肥效果。【方法】以常规冬

小麦-夏玉米一年两作为对照(CK)，采用Illumina Miseq高通量测序技术，探讨麦后复种饲料油菜不同

播量(S：小播量；M：中播量；L：大播量)与还田时期(D1：9月10日；D2：9月20日；D3：9月30日)

下土壤真菌丰度和群落结构。【结果】与对照相比，随油菜播量增加，还田生物量显著增加，小麦产

量先增后减，中播量中期还田产量最高；此外，播量增加，还田时间应提前。饲料油菜还田显著降低

了土壤真菌OTU数量和丰富度指数(ACE和Chao1)。真菌群落组成方面，门水平下优势菌群主要有子

囊菌门、担子菌门、接合菌门和壶菌门，纲水平下油菜还田相比对照优势真菌所占比例增加。功能预

测结果表明，腐生营养型是土壤真菌主要营养类型，占比41.32%–50.72%；且还田后兼性功能营养类

群增加至30.05%–40.10%；同时显著提高被孢霉属、枝顶孢属、毛壳菌属、青霉菌属等具有生防功能

有益菌的丰度。【结论】在晋南旱地麦区推广饲料油菜还田有利于改善土壤真菌群落结构；本试验条

件下，油菜中播量种植，9月20日还田为最优措施。 
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我国城乡居民三大主粮中的小麦和玉米在国

家粮食安全和农业发展大局中占有重要的战略地

位。山西位于黄土高原东缘，年降水量 370–600 mm，

属典型的旱作农业区；是我国北方小麦、玉米

等粮食作物的重要产区。据 2015–2018 年山西

省统计年鉴报告，全省粮食作物播种面积平均



2870 Jin Li et al. | Acta Microbiologica Sinica, 2021, 61(9) 

actamicro@im.ac.cn 

3196700 hm2，其中小麦玉米播种面积约占全省粮

食作物总播种面积的 74.7%，而产量约占全省粮

食作物总产量的 89.8%。运城位于山西省境内南

部，光热资源充足，在长期的农业生产中，形成

了以小麦-玉米一年两作为主的种植制度，成为山

西省小麦玉米主要产区，就小麦生产及品质而

言，位居全国十大主产麦区之一，隶属全国强中

筋优质麦区。其中小麦播种面积约占全省的 50%

左右，而产量几乎占全省小麦总产量的 70%[1–2]。

玉米需肥量大，生产中采用的一次性施肥法易导

致前期养分供应过剩，挥发淋溶等损失，后期出

现脱氮现象[3]。长期冬小麦-夏玉米一年两熟制度

一定程度上实现了对光热和耕地资源的高效利

用，但集约化种植、过量施肥，使得耕层浅薄、

土壤紧实化、养分利用率低等一系列土壤健康问

题尤为突出[4]。 

油菜作绿肥的优势体现在能够活化土壤难

溶性磷、还田后营养物质均衡、改善土壤物理性

状等方面[5]。土壤真菌参与复杂化合物的降解、

腐殖质的形成、营养元素的循环，在促进植物生

长、维持土壤健康方面起到了重要作用[6–8]。因而

在传统种植模式中引入绿肥作物，以冬小麦-油菜

替代冬小麦-夏玉米，探究绿肥还田模式下土壤真

菌组成，尽最大可能实现资源高效与环境友好的

目标。 

前人研究已明确，绿肥还田有利于提高冬小

麦播前土壤水分，改善土壤物理结构，增加土壤

有机质、速效磷、速效钾含量[9–11]；同时可以刺

激土壤微生物活性，增加耕层土壤微生物数   

量[12–16]。在生物防治方面，绿肥油菜可以抑制小

麦根系丝核菌的数量，有效抑制小麦根腐病的发

生，抑制马铃薯枯丝核菌和腐霉菌的生长[17–18]。

但迄今对真菌群落组成及真菌功能未有详细报

道。因此，本试验采用高通量测序技术，对麦

田土壤真菌进行检测，并结合 FUNGuild 数据

库进行真菌功能预测 [19]，进一步明确饲料油菜

作绿肥的优势，为绿肥油菜在晋南麦区的推广

提供理论依据。 

1  材料和方法 

1.1  试验地概况 

试验于 2016 年 6 月–2017 年 6 月在山西省运

城市垣曲县长直乡鲁家坡村十倾园(111°43.3′E，

35°14.4′N)冬小麦-夏玉米一年两熟试验田进行。

以麦后复种夏玉米为对照，小麦收获后复种饲料

油菜，试验地为典型旱作雨养农业区。试验田为

山顶梯田，土壤类型为褐土性红立黄土，土质为

中壤土。0–20 cm 耕层土壤基本理化性质为：土

壤全氮含量 0.87 g/kg，碱解氮含量 41.13 mg/kg，

速效磷含量 14.58 mg/kg，有机质含量 11.51 g/kg，

土壤 pH 8.0。试验期间当地气温及降水变化如  

图 1 所示。 

1.2  试验材料 

供试油菜品种为“华油杂 62 号”，由华中农业

大学油菜实验室提供。供试冬小麦品种为“烟农

21 号”，该品种具有较强的抗寒、抗旱和抗倒伏

能力；夏玉米品种为“联创 808”；由山西省侯马

市金色农田有限公司提供。 

1.3  试验设计 

于前茬小麦收获当天(2016 年 6 月 10 日)复种

饲料油菜，条播，行距 20 cm。试验采用二因素

裂区试验设计，以油菜播量为主区，设置小播量

(S)，7.5 kg/hm2；中播量(M)，15 kg/hm2；大播 
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图 1.  试验区气温和降水分布 

Figure 1.  Temperature and precipitation in Yuanqu county for June 2016–June 2017. 
 

量(L)，22.5 kg/hm2 3 个播量梯度；以还田时间为

副区，设置早期还田(D1)，9 月 10 日；中期还田

(D2)，9 月 20 日；晚期还田(D3)，9 月 30 日 3 个

还田时期。还田时油菜全量还田。以常规农户麦

后复种夏玉米为对照(CK)。共计 10 个处理，各

处理 3 个小区重复，共 30 个小区，小区面积    

15 m×44 m。复种玉米采用机械化种肥同播技术，

75000 株/hm2，复合肥 750 kg/hm2，复种玉米收

获后秸秆粉碎还田。 

于 2016 年 10 月 9 日使用施肥播种一体机统

一种植冬小麦，条播，行距为 20 cm，播量     

112.5 kg/hm2，所用肥料为氮磷钾复合肥(肥料用

量合纯 N 135 kg/hm2、P2O5 165 kg/hm2、K2O  

37.5 kg/hm2)，小麦播种后田间管理同常规大田

生产。 

1.4  土壤样品采集 

于 2017 年 6 月 1 日小麦收获前采集土壤样

品，各小区随机选取 5 个样方(1 m×1 m)，每个样

方随机选取 3 个点，以小麦根为中心，使用无菌

土钻采集 0–20 cm 根区土样，将各小区内 15 个

点的土样去除动植物残体、石块等杂物后混合均

匀装入无菌自封袋，作为 1 个重复样，放于 4 °C

冰盒中带回实验室，于–80 °C 的冰箱中保存，备

用。田间布局及取样方法如图 2 所示。 

1.4.1  真菌 DNA 的提取和测序：将采集的土壤

样品用土壤 DNA 提取试剂盒(MP Biomedicals，

Satan Ana，CA，USA)提取土壤微生物总 DNA，

并采用 NanoDrop ND-1000 分光光度计(Thermo 

Fisher Scientific，Waltham，MA，USA)以及琼脂

糖凝胶电泳进行 DNA 质量检测。利用 ITS5F 

(GGAAGTAAAAGTCGTAACAAGG)和 ITS1R 

(GCTGCGTTCTTCATCGATGC) 对 18S rRNA 的

ITS 区进行 PCR 扩增。PCR 扩增体系为：5 μL Q5

反应缓冲液(5×)，5 μL Q5 高保真气相色谱缓冲液

(5×)，0.25 μL Q5 高保真 DNA 聚合酶(5 U/μL)，   

2 μL (2.5 mmol/L)的 dNTPs，上游引物与下游引 
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图 2.  田间设计及取样方式 

Figure 2.  Field design and sampling method. 
 

物各 1 μL (10 μmol/L)，2 μL DNA 模板，8.75 μL

灭菌 ddH2O。扩增过程：98 °C 2 min；98 °C 15 s，

55 °C 30 s，72 °C 30 s，25 个循环；72 °C 5 min。

PCR扩增子使用Agencourt AMPure Beads (Beckman 

Coulter，Indianapolis，IN)纯化，使用 PicoGreen 

dsDNA Assay Kit (Invitrogen, Carlsbad，CA，USA)

量化。个体定量步骤结束后，取等量扩增子，使

用上海派森诺生物技术有限公司的 Illlumina 

MiSeq 平台，MiSeq 试剂盒对末端 2×300 bp 进行

高通量测序。 

1.4.2  OTU 划分和分类地位确定：使用 QIIME

软件，调用 UCLUST 序列比对工具，对获得的序

列按 97%的相似度进行归并和 OTU (可操作分类

单元)划分，去除丰度值低于总测序量的十万分之

一的 OTU，根据每个 OTU 在每个样本中包含的

序列数，构建 OTU 表。通过将 OTU 代表序列与

对应数据库模板序列进行比对，得到每个 OTU

所对应的分类学信息。真菌注释所用的数据库为

Silva 数据库(Release115，http://www.arb-silva.de)

和 UNITE 数据库(Release 5.0，https://unite.ut.ee/)。 

1.5  数据分析 

高通量测序结果采用 QIIME 和 R package  

(v 3.8.3)进行分析。采用 Excel 2010 进行基本计

算和部分图表绘制；使用 R软件进行可视化分析，

根据 OTU 表格使用 QIIME 软件计算 α 多样性指

数，使用SPSS 26进行方差分析、多重比较(P<0.05)

及 Spearman 相关分析(P 值)；真菌功能预测采用

FUNGuild 在 线 数 据 库 (http://www.stbates.org/ 

guilds/app.php)进行分析。 

2  结果和分析 

2.1  饲料油菜还田对土壤真菌群落 OTU 及 α多

样性的影响 

Alpha 多样性指数包括反映物种丰富度的

ACE 和 Chao1 指数和反映物种多样性的 Simpson

和 Shannon 指数，ACE 和 Chao1 数值越大，说明

物种数量越多；Shannon 指数越大，Simpson 指

数越小，则表明样品中物种多样性越丰富。复种

玉米后土壤 OTU 总数为 678，显著高于复种油菜

各处理(P<0.05)；复种油菜处理中土壤真菌丰富

度指数与复种玉米的对照相比显著降低；播量增

大，真菌丰富度先减后增，以中播量早还田(MD1)

处理效果最显著。随播量增加，还田量显著增加，
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小麦产量表现为先增后减的变化趋势；相比于

CK，中播量中期还田(MD2)显著提高小麦产量，

小播量晚还田(SD3)处理产量降幅最小；随还田期

的推迟，大播量处理下小麦产量逐渐降低，可见

还田量低的情况下应适当晚还田，随还田生物量

的增加，还田时间应提前(表 1)。 

2.2  不同分类水平下微生物类群统计 

2.2.1  不同处理门水平、纲水平下优势菌群物种

组成及相关分析：在门水平上，共鉴定出 8 个真

菌门。其中，相对丰度大于 1%的有子囊菌门

(Ascomycota)、担子菌门(Basidiomycota)、接合菌

门(Zygomycota)和壶菌门(Chytridiomycota)，相对

丰度分别为 66.85%–87.77%、4.17%–19.63%、

1.14%–10.25%和 0.19%–7.52%。子囊菌门在播量

为 15 kg/hm2 和 22.5 kg/hm2 情况下，随还田期推

迟，丰度显著提高。与复种玉米对照相比，中播

量和大播量晚还田(MD3、LD3)处理使土壤中子

囊菌门相对丰度分别提高了 7.1%和 1.7%。小播

量显著提高了担子菌门相对丰度；其中，晚还田

(SD3)处理下担子菌门相对丰度较对照增加了 

3.7 倍。结合菌门与壶菌门则对油菜中播量早还

田(MD1)处理更为敏感(图 3-A)。 

在纲水平对真菌进行物种注释分析，已鉴别

真菌中相对丰度大于 1%的有 6 个优势纲，分别

为子囊菌门中的粪壳菌纲(Sordariomycetes)、座囊

菌纲(Dothideomycets)、锤舌菌纲(Leotiomcets)、

散囊菌纲(Eurotiomcetes)及担子菌门中的伞菌纲

(Agaricomycets)和银耳纲(Tremellomycets)。上述 

6 个优势纲在对照(CK)中相对丰度占 41.05%，油

菜还田后提高至 49.49%–74.73%。增大油菜播量，

座囊菌纲丰度相对增加，锤舌菌纲、伞菌纲、银

耳纲的相对丰度逐渐降低。其中，中播量中期还

田(MD2)和大播量晚期还田(LD3)分别使座囊菌纲

丰度提高了 23.69%和 24.45%；小播量中期及晚期

还田(SD2、SD3)使锤舌菌纲和伞菌纲相对丰度提

高了 9.33%–16.38%；早期和晚期还田(SD1、SD3)

处理使银耳纲丰度提高了 5.73%和 5.94%。以上数

据处理间差异均达到显著水平(P<0.05) (图 3-B)。 

 

表 1.  饲料油菜还田量与土壤真菌群落的 OTU 及 α 多样性指数 

Table 1.  Feed rape biomass with OTU and α diversity index of soil fungal community 

Treatment Feed rape biomass/(kg/hm2) OTU Chao 1 ACE Simpson Shannon Grain yield/(kg/hm2) 

CK – 678a 726.4a 748.2a 0.93a 5.81a 5137.7de 

SD1 793.7c 478 b 518.5bc 521.9bc 0.96a 6.10a 4830.5f 

SD2 794.5c 435b 448.5bc 444.9bc 0.94a 5.80a 4576.5g 

SD3 815.2c 477b 485.1bc 486.2bc 0.94a 5.87a 4928.7ef 

MD1 1367.4b 423b 430.4c 428.9c 0.92a 5.30a 5503.6b 

MD2 1379.0b 506b 506.0bc 507.1bc 0.96a 6.07a 5706.4a 

MD3 1388.8b 418b 434.1c 442.7c 0.90a 5.11a 5337.3c 

LD1 1866.47a 506b 506.3bc 509.0bc 0.96a 6.00a 5213.6d 

LD2 1854.3a 547b 581.1b 583.3b 0.96a 6.18a 5211.7d 

LD3 1938.7a 528b 528.4bc 532.1bc 0.94a 5.80a 5107.8e 

Lowercase letters in the same column indicate significant differences among treatments, P<0.05. 
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图 3.  不同处理下土壤真菌门水平(A)和纲水平(B)相对丰度 

Figure 3.  Relative abundance of soil fungi community at phylum (A) and class (B) levels under different 
treatments. 
 

对门水平真菌的相对丰度进行相关分析发现，

子囊菌门(Ascomycota)与担子菌门(Basidiomycota)，

Cercozoa 与 Cilliophora 均 呈 显 著 负 相 关 ，      

R2 分别为 0.64 和 0.69 (P<0.05)；接合菌门

(Zygomycota)与壶菌门 (Chytridiomycota)极显著

正相关(R2=0.71，P<0.01) (图 4-A)。在纲水平，

粪壳菌纲与其他真菌纲均呈负相关关系，锤舌菌

纲与伞菌纲和银耳纲显著正相关(R2=0.88，R2=0.7) 

(图 4-B)。 

2.2.2  不同处理属水平聚类热图及相关性分析：

已鉴定的相对丰度前 20 的真菌属中，有 16 个属

于子囊菌门，3 个属于担子菌门，1 个属于接合

菌门。将上述真菌属的 OTU 丰度数据进行聚类

分析 (图 5-A)，发现可将包含对照 (CK)在内的   

10 个处理分为两大类：其中 CK 与小播量下(S)  

3 个还田期处理聚为一类，中播量和大播量处理

聚为一类。从各处理下优势菌属来看，麦后复种

夏玉米(CK)土壤中，圆孢霉属(Staphylotrichum)、

腐质霉属(Humicola)和曲霉属(Aspergillus)处于优

势地位，显著高于油菜还田的各个处理，同时赤

霉属(Gibbeella)、Heteroplacidium 处于较高水平。 

小播量各还田时期处理中，以毛壳菌属

(Chaetomium)、青霉菌属(Penicillium)、枝顶孢

属(Acremonium)、角担菌属(Ceratobasidium)和

酵母属(Bullera)的相对丰度较高；LD1 和 LD2

处理下赤霉菌属(Gibbeella)、Heteroplacidium、 
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图 4.  土壤真菌门水平(A)、纲水平(B)相关性分析 

Figure 4.  Correlation analysis of soil fungi on phyla (A) and class (B) level. 

 

Pyrenochaetopsis 和短梗霉属 (Aureobasidium)等

相对丰度较高；MD3 处理中 Podospra 丰度高于

其他处理；MD1 区别于中播量和大播量的其他

处理，其中被孢霉属 (Mortierella)、粉褶菌属

(Entoloma)和 Cladorrhinum 的相对丰度显著高于

其他处理。Magnaporthiopsis 在小播量早还田

(SD1)、中播量晚还田(MD3)、大播量中期还田

(LD2) 处 理 下 相 对 丰 度 较 大 ； 平 脐 蠕 孢 属

(Biploaris)和球囊菌属(Mycosphaerella)在中播量

各处理及大播量晚还田中相对较高。 

对已鉴别丰度前 20 的真菌属和小麦产量进

行相关性分析，结果如图 5-B 所示。平脐蠕孢属

(Bipolaris)与枝顶孢属 (Acremonium)、毛壳菌属

(Chaetomium)、腐质霉属(Humicola)等生防菌显著

负 相 关 ； 被 孢 霉 属 (Mortierella) 与 角 担 菌 属

(Ceratobasidium)呈负相关，与粉褶菌属(Entoloma)

呈 正 相 关 ； 枝 顶 孢 属 与 Pyrenochaetopsis 、

Microdochium 显著负相关，与 Chaetomium 显著

正 相 关 ； 赤 霉 属 (Gibberella) 与 圆 孢 霉 属

(Staphylotrichum)、Heteroplacidium 显著正相关；

毛壳菌属与腐质霉属、曲霉属(Aspergillus)显著正

相关。平脐蠕孢属、被孢霉属与小麦产量极显著

正相关(R2=0.78，R2=0.88)，角担菌属与产量显著

负相关。 

2.3  基于 FUNGuild 数据库的真菌营养型及功

能类群分类 

对不同处理下属水平真菌群落的营养型

( t r o p h i c  m o d e )进行分组，除病理营养型

(pathotroph)、共生营养型(symbiotroph)、腐生营养

型(saprotroph)之外，还可将其划分为腐生-共生菌

群 (saprotroph-symbiotroph)、病理 -共生菌群

(pa tho t roph- sy mbio t roph)、病理 -腐生菌群 
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图 5.  属水平相对丰度前 20 已鉴定真菌丰度热图(A)及相关性分析(B) 

Figure 5.  The heatmap (A) and correlation analysis (B) of relative abundance of top 20 soil fungi communities 
at genus-level in differernt treatments. 
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(pathotroph-saprotroph) 、病理 -腐生 -共生菌群

(pathotroph-saprotroph-symbiotroph) 等具兼性功

能的过渡型真菌类群(图 6)。腐生营养型类群的真

菌在各处理中占比最大，为 41.32%–50.72%；病

理营养型真菌在 CK 中占 14.75%，在复种油菜小

播量处理中降低至 12.26%，增大播量，该类真菌

含量先增加后减少，在大播量早还田(LD1)处理

下所占比例最大，为 18.98%。复种油菜还田后，

土壤兼性功能类群真菌含量相比复种夏玉米的

对照(28.95%)增加，增至 30.05%–40.10%。 

相对丰度前 20 的真菌中，平脐蠕孢属

(Biploaris)、赤霉属(Gibberella)、Magnaporthiopsis、

球囊菌属(Mycosphaerella)、青霉属中 Penicillium 

oxalicum 和 Penicillium citrinum 等有较大可能

性属于植物病原菌，以上真菌在中播量及大播

量的中早期还田处理中丰度较高。Chaetomium、

Humicola、Podaspora 和 Staphylotrichum 为腐生

营养型真菌，其可分为木腐真菌(Wood Saprotroph)、

不明确腐菌(Undifined Saprotroph)、粪腐菌(Dung 

Saprotroph)及不明确腐菌-木腐菌兼性(Undefined 

Saprotroph-Wood Saprotroph)等，该类营养型真菌

在 CK 与小播量早、中期还田处理中占比较大。

Heteroplacidium 的 功 能 分 组 为 苔 藓 化 真 菌

(Lichenized)。相对丰度前 20 的真菌属中，角担菌

属(Ceratobasidium)和粉褶菌属(Entoloma)按功能

划分为菌根真菌。 

3  讨论 

3.1  麦后复种饲料油菜对土壤真菌群落结构组

成的影响 

生物多样性指数作为评价土壤微生物群落

丰富度和多样性的重要指标，表示微生物物种的

多寡。本研究发现，饲料油菜还田降低了土壤真

菌的丰富度指数，减轻了土壤真菌化程度[19]。从

群落组成来看，土壤真菌通过对植物残体的分

解，推动土壤中碳、氮循环过程[20]，本试验通过

对真菌各分类水平物种的注释分析，发现在各处 

 

 
 

图 6.  基于 OTU 水平注释表的属水平真菌营养类型相对丰度 

Figure 6.  Relative abundance of fungal trophic mode based on OTU annotation table with distribution 
frequency level. 
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理中，虽然土壤真菌在门、纲、属水平上相对丰度

存在差异，但子囊菌门、担子菌门、粪壳菌纲等仍

为土壤中的优势菌群，与前人研究结果相似[21–22]。

小麦产量并未与油菜还田量呈现同步增长的变

化趋势；小播量虽然造成产量降低，但随着还田

期的推迟，产量并未与 CK 产生显著差异，大播

量表现则相反。原因可能与油菜植株在土壤中残

留状态有关。油菜还田，提供了真菌生长的营养

来源，减轻对土壤有机质的消耗[23–24]，但还田量

过低，可能弥补程度较低；还田量过高且还田期

推迟，使得腐解缓慢，引起油菜自身病害传播、

腐解时与小麦争肥等问题，最终影响到小麦产  

量[25]；因此应随着还田生物量的增加适当提前还

田时间。 

3.2  麦后复种饲料油菜对土壤真菌功能的影响 

从真菌在土壤中承担的功能来看，子囊菌门

和担子菌门主要分解土壤有机质和纤维素[26–27]；

粪壳菌纲参与土壤中含钾有机物质的矿化过  

程[28]；被孢霉属[29–30]通过分泌草酸刺激土壤中难

溶性磷的溶解，促进根系对矿质元素的吸收，并

且具有较强的分解纤维素的能力；同时还具有潜

在分泌抗菌素、抑制部分病原菌如镰刀菌属

(Fusarium)生长的能力[31–32]。枝顶孢属通过分泌

某些酶来抑制病原细菌和真菌[33–34]，该类真菌可

在玉米根系内定植，且其合成的抗生素能有效抑

制 黄 曲 霉 (Aspergillus flavus) 、 立 枯 丝 核 菌

(Rhizoctonia solani) 和 褐 腐 镰 刀 菌 (Fusarium 

verticillioides)等病原菌的生长[35–36]。毛壳菌属和

青霉菌属能够降解纤维素，同时也是土壤中重要

的生防菌[37–39]。在油菜还田后，以上菌属丰度增

加，表明麦后种油菜有利于土壤微生物环境健康。 

FUNGuild 数据库功能比对结果表明，除病

理营养型、共生营养型、腐生营养型三大类外，

油菜还田后具有兼性功能真菌所占比例增加，原

因可能是还田后的饲料油菜在降解过程中，利于

病原菌和具有降解植株残体功能的真菌生长，使

得具有多种兼性功能的真菌更占优势，从而影响

真菌功能多样化。但在中播量和大播量早期、中

期还田处理中，通过损害寄主细胞来获取营养的

病理营养型真菌如平脐蠕孢属(Biploaris)、赤霉属

(Gibberella) 、 球 囊 菌 属 (Mycosphaerella)[40] 、

Magnaporthiopsis[41] 、 青 霉 属 中 的 Penicillium 

oxalicum 和 Penicillium citrinum 等[42–43]有较高的

丰度，原因可能是油菜还田后，在促进土壤有益

菌生长的同时，也为病原真菌的生长提供了营养

物质及适宜的环境。产量与病理型平脐蠕孢属表

现正相关可能是基于此，小麦产量未降低可能是

角担菌属与平脐蠕孢属相互平衡所致，后续应对

此作进一步验证。 

本研究在一定程度上阐述了麦田休闲期复

种饲料油菜作绿肥对土壤真菌群落结构的影响，

在增加有益菌的同时使得病原真菌比例也有所

提高，对于不同营养型真菌对小麦产量的影响，

仍需要从作物自身分泌物及菌属之间相互作用

的角度进一步分析。 

4  结论 

相比常规的麦后复种夏玉米模式，饲料油菜

作绿肥还田降低了真菌丰富度指数，提高了子囊

菌门、担子菌门相对丰度；使纲水平优势真菌比

例增加；增加土壤被孢霉属、枝顶孢属等有益菌

的相对丰度；使土壤中兼性营养型真菌含量增

加，功能类群趋向于过渡类型。油菜采取 15 kg/hm2

的播量于 9 月 20 日还田增产效果最为显著。 
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Effect of forage rape green manure returning to field on soil 
fungal community in winter wheat field 

Jin Li1#, Xiaoxiao Yang1#, Wenping Yang2, Wenguang Li1, Doudou Jing1,   
Zhenping Yang1*, Zhiqiang Gao1 
1 College of Agriculture, Shanxi Agriculture University, Taigu 030801, Shanxi Province, China 
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Abstract: [Objective] From the perspective of the soil fungal community, we explored the effect of forage rape in 

winter wheat-summer forage rape multiple cropping model as green manure returning to field on soil fertility. 

[Methods] We used the conventional winter wheat-summer maize multiple cropping model as the control(CK), and 

used Illumina Miseq high-throughput sequencing technology, to investigate the effect of the different sowing rates 

of rapeseed (S: small seeding rate, 7.5 kg/hm2; M: medium seeding rate, 15 kg/hm2; L: large seeding rate,      

22.5 kg/hm2) and returning to the field (D1: September 10; D2: September 20; D3: September 30) on the abundance 

and community structure of soil fungal. [Results] Our results showed that compared with the control, with the 

increase of rape seeding rate, the returning biomass increased significantly, the wheat yield increased firstly and 

then decreased. We could get the highest wheat yield when rape was planted at 15 kg/hm2 and returned on 

September 20. In addition, the amount of sowing increased, and the time of returning to the field should be 

advanced. Forage rape as green manure returning to field significantly influenced soil fungal Operational 

Taxonomic Unit numbers and richness indices (ACE and Chao1). Also, we find that in terms of fungal community 

composition, the dominant flora at the phylum level mainly includes Ascomycota, Basidiomycota, Zygomycota, and 

Chytridiomycota. At the level of class classification, the proportion of dominant fungi in forage rape returning to 

the field increased compared with the control. The function prediction results show that saprotroph is the main 

trophic mode of soil fungi, accounting for 41.32%–50.72%; and the facultative functional group increases to 

30.05%–40.10% after returning to the field. At the same time, the abundance of beneficial biocontrol fungi such as 

Mortierella, Cephalosporium, Chaetomium and Penicillium was significantly increased. [Conclusion] In wheat arid 

areas of South Shanxi Province, popularizing the forage rape return to the field was beneficial to improve the soil 

fungal community structure. Under the condition of this experiment, the best method was to plant rapeseed with a 

medium sowing rate and return to field on September 20. 

Keywords: forage rape, green manure, soil fungal community, high-throughput sequencing, FUNGuild 
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