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生物炭对华北冬小麦根系形态和内生真菌多样性的影响
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摘要：利用棉花秸秆生物炭，以冬小麦为试验对象，采用根系扫描法和 ＩｌｌｕｍｉｎａＭｉＳｅｑ高通量测序技术探讨研究农

田秸秆还田，施生物炭分别为 ４５、９０、１３５ｔ／ｈｍ２后根系形态与内生真菌多样性的影响及其共生机制。试验结果

表明，在生物炭施用量为 ４５～１３５ｔ／ｈｍ２时，在冬小麦成熟期提高初生根的直径和比根长，降低分支密度和生物

量；降低次生根分支密度。在门水平，生物炭显著提高根内子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）丰度，显著降低接合菌门

（Ｚｙｇｏｍｙｃｏｔａ）、壶菌门（Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）和未鉴定杂菌（ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄｆｕｎｇｕｓ）丰度，对球囊菌门影响不显著；在常见目

水平，生物炭明显提高格孢菌目（Ｐｌｅｏｓｐｏｒａｌｅｓ）丰度，显著降低散囊菌目（Ｅｕｒｏｔｉａｌｅｓ）和被孢霉目（Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａｌｅｓ）丰

度。在 ４５～９０ｔ／ｈｍ２时，生物炭通过降低初生根内散囊菌目真菌丰度，促进初生根分支密度和生物量的生长；通

过提高次生根内格孢菌目真菌丰度，抑制次生根直径和分支密度的生长。经综合比较，９０ｔ／ｈｍ２的生物炭处理对

根系形态的优化效果优于其他处理，与对照处理相比，在成熟期，初生根直径和比根长分别提高 ５００％、３３５７％，

分支密度和生物量分别降低 ６７２６％、２７２７％；次生根直径和分支密度分别降低 １３１６％、３４３８％。
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０　引言

华北平原是我国重要的粮食产区，冬小麦 夏玉

米秸秆还田是该区秸秆利用的主要方式。大量试验

结果表明，秸秆直接还田有效改善土壤结构、促进作

物生长和提高土壤固碳减排能力
［１］
，但也导致作物

出苗率下降
［２－３］

以及病虫害增加
［４－５］

等风险。近

年来，秸秆炭化还田作为促进农业低碳循环和可

持续发展的新型还田方式日益成为学术界的研究

热点。

内生真菌是指在其生活史的部分或全部阶段生

活于植物组织内，对植物没有引起明显病害症状的

真菌
［６］
。丛枝菌根真菌是大多数陆生植物和根内

真菌的共生体
［７］
，可促进宿主植物的生长和发育。

有关生物炭对其的影响已有大量研究，结果表明生

物炭可增强作物根部真菌繁殖能力，提高菌根真菌

侵染量
［８－１３］

。内生真菌影响植物生长性状的特点

与菌根真菌类似，如促进植物营养生长、增强光合作

用、增加生物量（产量）、提高在逆境中的生存能

力
［１４－１５］

以及增加对磷的吸收和贮存
［１６－１８］

。内生真

菌存在相对减少了丛枝菌根真菌对植物的贡献
［１９］
，

还可能影响根的构型和生物量。研究发现，内生真

菌降低了 ＡＭＦ侵染率和根的生物量［２０］
，内生真菌

侵染导致高羊茅根毛增长，根半径减小
［１６］
。小麦是

我国第二大粮食作物，研究内生真菌与根共生关系，

对于发掘利用对小麦有益的内生真菌资源，控制潜

在有害内生真菌，促进小麦高产稳产具有重要意义。

小麦根系由初生根和次生根组成，其建成时期

和功能各异。小麦的初生根分布深，对小麦的抗旱

能力起着至关重要的作用
［２１－２３］

，尤其在亏缺灌溉

下，初生根对生育后期供水起决定性作用
［２４］
。小麦

的次生根分布浅，在拔节至孕穗期间主要吸收利用

浅层水
［２４］
。贾银锁等

［２５］
通过

１５Ｎ示踪技术对小麦
不同单位根系特性、功能的研究表明，尽管小麦生长

后期，次生根系的生长占了主导地位，但是初生根的

作用仍然不能忽视。在土壤系统中，生物和非生物

因子共同调控作物根系构型。目前，从根系类型角

度研究小麦根系与内生真菌的共生机制对生物炭的

响应尚未见报道。因此，本研究以冬小麦为研究对

象，以常规秸秆还田为对照，对比研究不同生物炭用

量对冬小麦根系形态和内生真菌多样性的影响及其

共生机制，旨在确定施用生物炭的最佳比例，为生物

炭在农田土壤改良和小麦绿色生产应用提供科学

依据。

１　试验材料与方法

１１　试验设计
试验点位于山东省德州市平原县黄河涯镇德州

市现代农业科技园试验基地，德州市平原县属暖温

带半干旱地区，土壤类型为砂壤土，年平均降水量

５４７５０ｍｍ，主要集中在６—８月，年平均气温１２９０℃，
平均无霜期为 ２０６ｄ，年积温 ４６３９℃。施用生物炭
前试验田耕层（０～２０ｃｍ）有机质质量比１３１７ｇ／ｋｇ，碱
解氮、有效磷和速效钾质量比分别为 ２６５６、３４２７、
１０６ｍｇ／ｋｇ，ｐＨ值为 ８５４。所用生物质炭以棉花秸
秆为原料烧制，由山东省济南宸铭环卫设备有限公

司提供。该生物质炭全氮、全磷、全钾质量比分别为

４８８、０８３、１５９８ｇ／ｋｇ，ｐＨ值为７７８。
采用田间试验法，以常规秸秆粉碎翻压还田（还

田量１５８９１９８ｋｇ／ｈｍ２）为对照（ＣＫ），设３个处理：Ｃ１
（４５ｔ／ｈｍ２）、Ｃ２（９０ｔ／ｈｍ２）和 Ｃ３（１３５ｔ／ｈｍ２）。冬小
麦播前玉米秸秆全部移除，施入生物炭后旋耕。采

取随机区组设计，３次重复，每个小区长宽为 １５ｍ×
６ｍ，小区间隔１ｍ，共计 １２个小区。种植制度为冬
小麦 夏玉米轮作，供试冬小麦品种为济麦 ２２，２０１５
年１１月６日播种，２０１６年６月５日收获。采用机械
播种，播种量为 ３００ｋｇ／ｈｍ２，行距为 １７５ｃｍ。各处
理冬小麦季施氮（Ｎ）和磷（Ｐ２Ｏ５）分别为 ３１５、

２７０ｋｇ／ｈｍ２，其中氮肥按照基肥和拔节期追肥１∶１比
例施入，磷肥做底肥一次性施入。灌水、除草和喷药

等措施同常规田间管理。

１２　测定方法
１２１　根系形态测定

冬小麦成熟期根系开始老化，ＳＵＮ等［２６］
研究发

现，较老的植物组织由于发生表皮降解等变化，而有

利于内生真菌侵染过程的实现，故而选择冬小麦成

熟期，在每个小区中间部位随机选取生长均匀一致

的植株，以茎干为中心，１／２行距处，用平板利铲挖
（长宽深分别为２０、１７５、２０ｃｍ）３个土块，根系样品
用清水洗净，每个土块选择 ５株完整根系。按照根
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系生长发育部位分为初生根和次生根两部分，采用

ＷｉｎＲＨＩＺＯ（Ｐｒｏ２００５ｃ）型根系扫描仪及其数据分析
软件，结合 ＥｐｓｏｎＥｘｐｒｅｓｓｉｏｎ１００００ＸＬ图像扫描系
统对根系平均直径、总根长和分支数进行分析。扫

描完后，按照根系分类进行标记，用滤纸包好，在

６５℃下干燥至恒质量，用电子天平（±００００１ｇ）称
量。比根长指单位根系质量的根长（单位：ｍ／ｇ），分
支密度是指单位根长上的分枝数（单位：枝／ｃｍ）。
１２２　根系内生真菌 ＩＴＳ高通量测序

将采集到的冬小麦根系，用自来水冲洗干净，将

根表面水分用滤纸吸干，按生长发育部位分为初生

根和次生根，分别浸泡于 １％次氯酸钠溶液中 ５０ｓ，
无菌水冲洗３次，再浸泡于 ７５％乙醇溶液 １ｍｉｎ，用
无菌水冲洗３次，进行表面消毒灭菌。滤纸吸干后，
再剪成 ０５ｃｍ×０５ｃｍ的根段，置于无菌袋并保存
于 －８０℃备用。根样送至北京奥维森基因科技有限
公司，进行基因 ＤＮＡ提取、ＰＣＲ扩增、荧光定量，并
应用 ＩｌｌｕｍｉｎａＭｉＳｅｑ平台对内生真菌基因 ＩＴＳ１进行
测序。

通过 ＩｌｌｕｍｉｎａＭｉＳｅｑ平台进行 Ｐａｉｒｅｄ ｅｎｄ测
序，下机数据经过 ＱＩＩＭＥ（Ｖ１８０）软件过滤、拼接、
去除嵌合体，再调用 Ｕｃｌｕｓｔ德尔方法［２７］

对优质序列

按相似度大于等于９７％进行ＯＴＵ的聚类，选取每个
类最长的序列为代表序列。然后调用 ＲＤＰ
ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ（Ｖｅｒｓｉｏｎ ２２，ｈｔｔｐ：∥ ｓｏｕｒｃｅｆｏｒｇｅｎｅｔ／
ｐｒｏｊｅｃｔｓ／ｒｄｐｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ／）数据库对 ＯＴＵ代表序列进
行物种注释分析，最终得到每个 ＯＴＵ分类学信息。
对于不符合以上标准的 ＯＴＵ归为“未分类真菌
门”。根据物种注释结果，选取在门（Ｐｈｙｌｕｍ）和优

势目（Ｏｒｄｅｒ）分类水平上各物种相对丰度分布做柱
形图。利用 ｍｏｔｈｕｒ软件（ｖｅｒｓｉｏｎ１３１２）计算内生
真菌多样性指数，Ｃｈａｏ１丰富度指数计算公式为
ＳＣｈａｏ１＝Ｓｏｂｓ＋Ｎ

２
１／［２（Ｎ２＋１）］－Ｎ１Ｎ２／［２（Ｎ２＋１）

２
］

式中　Ｓｏｂｓ———检测到的所有 ＯＴＵ总数
Ｎ１———只有一条序列的 ＯＴＵ数目
Ｎ２———只有两条序列的 ＯＴＵ数目

Ｓｈａｎｎｏｎ多样性指数计算公式为

ＳＳｈａｎｎｏｎ＝－∑ （ｎｉ／Ｎ）ｌｎｎｉ／Ｎ

式中　ｎｉ———各分类单元中包含的序列数
Ｎ———所有数列之和

１３　数据分析方法

采 用 ＳＰＳＳ１６０ （ＳＰＳＳＩｎｃ．，Ｃｈｉｃａｇｏ，ＩＬ，
Ｖｅｒｓｉｏｎ１６０）对数据进行单因素方差分析，采用
Ｄｕｎｃａｎ多重检验法对各个处理在 ００５水平进行差
异显著性检验。采用 ＣａｎｏｃｏｆｏｒＷｉｎｄｏｗ４５进行
ＲＤＡ冗余分析，揭示不同类型根系形态与其内生真
菌群落组成的关系。

２　结果与分析

２１　生物炭对冬小麦成熟期根系形态和生物量的
影响

冬小麦初生根与次生根的形态和生物量对生物

炭的响应见表 １。初生根总根长、直径和生物量明
显低于次生根，初生根比根长却明显高于次生根。

分支密度在对照中两类根差异不显著，但在生物炭

处理中初生根明显低于次生根。可见，两类根系生

长特性不同，对生物炭的响应也存在差异。

表 １　不同处理下根系形态和生物量

Ｔａｂ．１　Ｒｏｏｔｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙａｎｄｂｉｏｍａｓｓｉｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

根系类型 处理 总根长／ｃｍ 直径／ｍｍ 分支密度／（枝·ｃｍ－１） 比根长／（ｍ·ｇ－１） 生物量／ｇ

ＣＫ ３４５８０±１８６１ａｙ ０２０±００１ｂｙ １６８±００７ａｘ ３２００８±４７９３ｃｘ ００１１±０００ａｙ

初生根
Ｃ１ ３５４７５±４８９ａｙ ０２２±００１ａｙ ０５８±００１ｂｙ ４０６８１±１１２２ｂｘ ０００９±０００ｂｙ

Ｃ２ ３５８７６±５７８ａｙ ０２１±００１ａｙ ０５５±００４ｂｙ ４２７５４±１４０３ｂｘ ０００８±０００ｂｙ

Ｃ３ ３５３３６±７９７ａｙ ０２１±０００ａｙ ０２８±００１ｃｙ ５３９５２±８３０３ａｘ ０００７±０００ｂｙ

ＣＫ ７１０６４±２５２９ｂｘ ０３８±００２ａｘ １６０＋００５ａｘ １１９３６＋３５５ａｙ ００６±０００ｂｘ

次生根
Ｃ１ ７１６１１±８７０ｂｘ ０３５±００２ａｂｘ ０８７＋００５ｃｘ １１０４０＋１２９８ａｙ ００７±００１ｂｘ

Ｃ２ ７１８１９±７８３ｂｘ ０３３±００３ｂｘ １０５＋００７ｂｘ １１０６８＋６２９ａｙ ００７±０００ｂｘ

Ｃ３ ７６６０４±１４１３ａｘ ０３６±００２ａｂｘ １１２＋００５ｂｘ ７４７７＋４７２ｂｙ ０１０±００１ａｘ

　　注：数据形式为平均值 ±标准差，ａ、ｂ代表不同处理之间的差异性，ｘ、ｙ代表不同类型根系之间的差异性，下同。

　　由表１可知，各处理初生根总根长与对照差异
不显著；次生根总根长仅 Ｃ３处理显著高于对照处
理７８０％。Ｃ１、Ｃ２、Ｃ３处理的初生根直径显著高于
对照１０％、５％、５％；仅 Ｃ２处理次生根直径显著低
于对照１３１６％，而 Ｃ１、Ｃ３处理均与对照处理差异

不显著。Ｃ１、Ｃ２、Ｃ３处理中两类根分支密度显著低
于对照处理，其中初生根降幅分别为 ６５４８％、
６７２６％、８３３３％，次生根降幅分别为 ３０００％、
３４３８％、４５６３％。Ｃ１、Ｃ２、Ｃ３处理中初生根比根长
显著高于对照处理 ２７１０％、３３５７％、６８５６％；仅
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Ｃ３处 理 中 次 生 根 比 根 长 显 著 低 于 对 照 处 理
３７３５％，Ｃ１、Ｃ２处理与对照处理差异不显著。Ｃ１、
Ｃ２、Ｃ３处理中初生根生物量显著低于对照处理
１８１８％、２７２７％、３６３６％；Ｃ３处理次生根生物量
显著高于对照处理 ６６６７％，而 Ｃ１、Ｃ２处理与对照
处理差异不显著。

由表２可知，生物炭施用量 ４５～９０ｔ／ｈｍ２时，

冬小麦产量显著增加 １９４９％ ～２８１４％，其中 Ｃ２
处理的有效穗数和产量均显著高于对照处理，分别增

加１０６０％、２８１４％。生物炭施用量４５～１３５ｔ／ｈｍ２

的各处理下穗粒数和千粒质量出现增加趋势，但均

未达到显著水平。可见，施用生物炭提高有效穗数、

穗粒数和千粒质量是增产的主要原因，说明适宜的生

物炭用量对提高冬小麦产量有重要作用。

表 ２　不同处理下冬小麦产量和产量构成因素

Ｔａｂ．２　Ｗｉｎｔｅｒｗｈｅａｔｙｉｅｌｄａｎｄｉｔｓｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓｉｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

处理 有效穗数／（万个·ｈｍ－２） 穗粒数／个 千粒质量／ｇ 产量／（ｋｇ·ｈｍ－２）

ＣＫ ４６３４３±３４７１ｂ ３１７７±１３７ａ ４８９０±０２６ａ ５７８５６７±１６７０１ｃ

Ｃ１ ４６６６８±１２０９ａｂ ３２０３±１３９ａ ４９２３±０４５ａ ６９１４２９±５３３３ｂ

Ｃ２ ５１２５８±２８２９ａ ３２９０±１９５ａ ４９６０±０４４ａ ７４１５２４±５５２４ａ

Ｃ３ ４５１５７±２２００ｂ ３２２７±１２１ａ ４８４０±０４４ａ ６０８５７１±１７５０９ｃ

２２　生物炭对冬小麦成熟期根内生真菌多样性和
群落组成的影响

由表３可知，与对照处理相比，Ｃ１、Ｃ２处理降低
了两类根内丰富度 Ｃｈａｏ１指数，但未达到显著水平，
仅 Ｃ３处理显著降低两类根内 Ｃｈａｏ１指数。生物炭

显著降低了两类根内生真菌多样性 Ｓｈａｎｎｏｎ指数。
比较初生根与次生根内生真菌丰富度 Ｃｈａｏ１指数发
现，各处理中差异均不显著。多样性 Ｓｈａｎｎｏｎ指数
在 ＣＫ中初生根显著低于次生根，在 Ｃ１、Ｃ２处理中
初生根显著高于次生根，Ｃ３处理中两者差异不大。

表 ３　不同处理根系内真菌群落多样性指数

Ｔａｂ．３　Ｒｏｏｔｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃｆｕｎｇａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙｄｉｖｅｒｓｉｔｙｉｎｄｅｘｉｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

处理
初生根 次生根

Ｃｈａｏ１ Ｓｈａｎｎｏｎ Ｃｈａｏ１ Ｓｈａｎｎｏｎ

ＣＫ ５５３９３±４２２３ａｘ ５５８±００５ａｙ ５４７３７±９３１ａｘ ６１２±００６ａｘ

Ｃ１ ４９３７０±３３２ａｘ ５３４±００９ｂｘ ５１１５０±４９１１ａｘ ５１０±００８ｂｙ

Ｃ２ ４４５１３±２２９４ａｂｘ ５２０±０１１ｂｘ ４８５３６±２１０６ａｘ ４６２±０２６ｃｙ

Ｃ３ ３６３３４±２７９０ｂｘ ４４５±０２３ｃｘ ２９０３１±２２２７ｂｘ ４７５±０１６ｂｃｘ

图 １　不同处理根系内生真菌门和目水平（子囊菌门和接合菌门的常见目）相对丰度

Ｆｉｇ．１　ＰｒｏｐｏｒｔｉｏｎｓｏｆｒｏｏｔｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃｆｕｎｇａｌｐｈｙｌａａｎｄｃｏｍｍｏｎｆｕｎｇａｌｏｒｄｅｒｓｗｉｔｈｉｎＡｓｃｏｍｙｃｏｔａａｎｄＺｙｇｏｍｙｃｏｔａ

ｉｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

　　图１为两类根各处理在门和目２个分布水平的
真菌群落的丰度。由图１ａ可知，在门分布水平上构
成冬小麦灌浆后期初生根内的优势真菌群落为子囊

菌门，占初生根全部群落的 ７４７６％。其他为担子
菌门（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）、接合菌门、壶菌门和球囊菌
门。与对照处理相比，Ｃ１、Ｃ２处理使子囊菌门丰度
显著提高了 ４０２１％、４６２０％，Ｃ３处理仅提高

３３７％，与对照差异不显著。Ｃ３处理担子菌门丰度
显著高于对照１２０５９％，而 Ｃ１、Ｃ２处理却分别显著
低于对照处理 ５７８５％、５８６２％。同时，施用生物
炭极大地降低了接合菌门、壶菌门和未鉴定杂菌丰

度，对球囊菌门丰度影响不大。在常见目分布水平

上，对照处理优势菌是肉座菌目（Ｈｙｐｏｃｒｅａｌｅｓ）、粪壳
菌目 （Ｓｏｒｄａｒｉａｌｅｓ）和 格 孢 菌 目，丰 度 分 别 占
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１２６９％、１３１５％、１６９４％；而 Ｃ１、Ｃ２、Ｃ３处理优势
菌均是格孢菌目，丰度分别为 ２６５２％、３１８２％、
２３９７％。与对照处理相比，Ｃ１、Ｃ２处理显著提高了
肉座菌目、粪壳菌目、巨座壳目（Ｍａｇｎａｐｏｒｔｈａｌｅｓ）和
格孢菌目丰度，Ｃ３处理仅显著提高巨座壳目和格孢
菌目丰度；Ｃ１、Ｃ２、Ｃ３处理显著降低了散囊菌目和
被孢霉目丰度，其中 Ｃ３处理还显著降低了肉座菌
目丰度。

由图 １ｂ可知，冬小麦次生根中内生真菌群落
组成同初生根。在门分布水平上次生根中的优势

菌 门 也 为 子 囊 菌 门，占 次 生 根 全 部 群 落 的

８８４７％。与对照处理相比，Ｃ１、Ｃ２、Ｃ３处理的子
囊菌门丰度显著提高 １６４０％、２１６２％、１９０８％。
Ｃ２处 理 的 担 子 菌 门 丰 度 比 对 照 显 著 提 高
６６３４％，Ｃ１、Ｃ３处 理 分 别 显 著 降 低 １７８２％、
６８３２％。施用生物炭还显著降低接合菌门、壶菌
门和未鉴定杂菌丰度，对球囊菌门丰度影响不大，

与初生根中表现一致。在常见目分布水平上，对

照处理优势菌，粪壳菌目丰度占 ２５０６％；而 Ｃ１、
Ｃ２、Ｃ３处理优势菌目均是格孢菌目，丰度分别为
３１４０％、３７８１％、４１８０％。与对照处理相比，
Ｃ１、Ｃ２、Ｃ３处理显著提高格孢菌目丰度，而 Ｃ１、Ｃ３
处理还显著提高了巨座壳目丰度；Ｃ１、Ｃ２、Ｃ３处理
显著降低了散囊菌目和被孢霉目丰度，而 Ｃ１、Ｃ２
处理还显著降低了粪壳菌目丰度，Ｃ１、Ｃ３处理显

著降低了肉座菌目丰度。

２３　生物炭处理下冬小麦成熟期根系形态和内生
真菌菌群丰度的相关性

ＲＤＡ分析如图 ２所示，其中 Ａｓ：Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ；
Ｂａ： Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ； Ｚｙ： Ｚｙｇｏｍｙｃｏｔａ； Ｃｈｙ：
Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ；Ｇｌ：Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ；Ｕｎ：Ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ
ｆｕｎｇｕｓ； Ｈｙ： Ｈｙｐｏｃｒｅａｌｅｓ； Ｓｏ： Ｓｏｒｄａｒｉａｌｅｓ； Ｍａ：
Ｍａｇｎａｐｏｒｔｈａｌｅｓ；Ｐｌ：Ｐｌｅｏｓｐｏｒａｌｅｓ；Ｅｕ：Ｅｕｒｏｔｉａｌｅｓ；Ｍｏ：
Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａｌｅｓ；ＴＬ：总根长；Ｄ：直径；Ｂ：生物量；ＲＢＤ：
分支密度；ＳＲＬ：比根长；Ｔ：处理（黑色字体代表根系
形态，红色字体代表根内生真菌）。表明在门水平

上，初生根内生真菌群落可以解释同类根系形态变

异的９６９％；在常见目分布水平上，可以解释根系形
态变异的１０３１％。经蒙特卡洛９９９次检验可知，初生
根形态受接合菌门、散囊菌目和被孢霉目真菌的显

著影响。由图２ａ可知，初生根内接合菌门、散囊菌
目和被孢霉目真菌丰度与初生根分支密度和生物量

呈显著正相关，与总根长、直径和比根长呈显著负相

关。在门水平上，次生根内生真菌群落可以解释同

类根系形态变异的 １４２６％；在常见目水平，可以解
释根系形态变异的 ９３６％。经蒙特卡洛 ９９９次检
验可知，次生根形态受格孢菌目和散囊菌目真菌的

显著影响。由图２ｂ可知，次生根内格孢菌目真菌丰
度与生物量呈显著正相关，与直径、分支密度和比根

长呈显著负相关。

图 ２　根系形态指标和内生真菌群落结构的 ＲＤＡ分析

Ｆｉｇ．２　ＲＤＡａｎａｌｙｓｉｓｂｅｔｗｅｅｎｒｏｏｔｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙｉｎｄｅｘａｎｄｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎｓｏｆｒｏｏｔｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃｆｕｎｇａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙｓｔｒｕｃｔｕｒｅ
　

３　讨论

３１　生物炭对冬小麦根系形态和生物量的影响
本研究发现，施用生物炭后两类根的总根长变

化不大，分支密度降低，说明增加了单根长度。施用

生物炭后冬小麦初生根直径明显变大，延缓了生育

后期根系衰亡，有利于提高初生根对深层水分和养

分的转运效率。仅 Ｃ２处理次生根直径显著减小，
寿命缩短，提升了吸收能力。初生根和次生根的结

构优化，有利于增强后期根系对水分、养分等物质的

持续供应能力，促进地上部生物量积累和产量形成。

这与李中阳等
［２８］
通过田间试验发现，生物质炭各处

理对拔节期冬小麦根系平均直径、总根长和总表面

积的增加均有促进作用的结果不同。这可能与小麦

所处的生育时期、土壤类型和生物炭类型以及生物

炭用量不同有关。

本研究发现，施用生物炭导致初生根比根长显

著增加，次生根比根长降低。说明生物炭增强了初
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生根吸收水分养分能力，降低了次生根吸收水分养

分能力。本研究中生物炭施用量 ９０ｔ／ｈｍ２时，在成
熟期初生根生物量降低，直径缩小，加快了次生根死

亡速度，说明适宜施用生物炭减少了成熟期根的生

长冗余，使光合产物更多地向籽粒分配。这与张伟

明等
［２９］
研究生物炭可能降低水稻灌浆期的根冠比，

有利于提高根系吸收效率，促进地上部植株生长的

结果类似。李中阳等
［２８］
研究发现，生物炭对冬小麦

的有效穗数、穗粒数和千粒质量的提高均有促进作

用，以４０ｔ／ｈｍ２的处理增产最多，但随着生物炭施用量
的增加，产量反而有所降低，但仍然高于对照处理，这

与本研究结果一致。生物炭施用量 １３５ｔ／ｈｍ２

时，导致次生根总根长和生物量明显增加，需要消耗

大量的光合产物，故而导致产量降低。有研究表明，

生物炭应用在砂质和砂质壤土不仅增加根生物量，

而且通过优化根系结构，形成发达根系，提高了抗干

旱能力
［３０］
。可见，适量的生物炭通过优化根系形态

对作物产量的增加起到促进作用。

３２　生物炭对根内真菌群落组成和多样性的影响
Ｃｈａｏ１指数评估的根内真菌菌群丰富度，初生

根和次生根均为 Ｃ３处理的最小，Ｃ１、Ｃ２处理与对
照处理差异不显著。Ｓｈａｎｎｏｎ指数评估了根内真菌
菌群多样性，生物炭显著降低了两类根内真菌多样

性 Ｓｈａｎｎｏｎ指数，初生根内 Ｃ３处理最小，次生根内
Ｃ２与 Ｃ３处理差异不显著，相对较小。

施用不同比例生物炭条件下初生根和次生根内

真菌群落结构变化规律一致，表现为施用生物炭显

著提高了子囊菌门丰度，显著降低接合菌门、壶菌门

和未鉴定杂菌丰度，对球囊菌门丰度影响不大。初生

根内担子菌门真菌丰度在生物炭用量４５～９０ｔ／ｈｍ２

处理中显著降低，在生物炭施用量 １３５ｔ／ｈｍ２时显
著升高；次生根内担子菌门丰度在生物炭用量

４５ｔ／ｈｍ２和 １３５ｔ／ｈｍ２处理中显著降低，在生物炭
施用量９０ｔ／ｈｍ２时显著升高。在常见目水平，生物
炭显著提高初生根内子囊菌门中巨座壳目和格孢菌

目丰度，显著提高次生根内格孢菌目丰度，同时显著

降低两类根内子囊菌门中散囊菌目、接合菌门中被

孢霉目真菌丰度。在初生根内，在生物炭施用量

４５～９０ｔ／ｈｍ２时，还显著提高了肉座菌目和粪壳
菌目真菌丰度；在生物炭施用量 １３５ｔ／ｈｍ２时，显著
降低了肉座菌目丰度。在次生根内，子囊菌门中巨

座壳目丰度在生物炭施用量４５ｔ／ｈｍ２和１３５ｔ／ｈｍ２

处理中均升高，粪壳菌目丰度在生物炭用量 ４５～
９０ｔ／ｈｍ２处理中均降低，肉座菌目丰度在生物炭用
量９０～１３５ｔ／ｈｍ２处理中均降低。生物炭对根内
真菌影响的研究主要集中在 ＡＭ真菌，对根内其他

真菌研究较少。

冗余分析表明，初生根内子囊菌门内散囊菌目

和接合菌门及其被孢霉目真菌丰度与同类根的分支

密度和生物量显著正相关，与其总根长、直径和比根

长显著负相关。说明上述真菌能促进冬小麦成熟期

的初生根分支密度和生物量增长，却抑制初生根总

根长、直径和比根长增长。本研究中施用生物炭显

著降低小麦成熟期初生根内上述真菌丰度，优化初

生根形态，促进了成熟期初生根对养分和水分的吸

收利用。次生根内子囊菌门的格孢菌目真菌丰度与

生物量显著正相关，与直径、分支密度和比根长显著

负相关。说明格孢菌目真菌促进次生根生物量增

长，抑制直径、分支密度和比根长生长。本研究中发

现施用生物炭显著提高了次生根内格孢菌目真菌丰

度，由于此时小麦成熟，次生根组织开始老化，有利

于格孢菌目真菌生长繁殖，故此时次生根生物量有

增加趋势。研究发现，在生物炭用量 １３５ｔ／ｈｍ２时，
次生根生物量显著增加，使光合产物向根系分配的

比例增加，却不利于地上部籽粒灌浆。另外，本试验

中还存在一些不足，试验仅关注了生物炭对根系内

生真菌群落结构的变化影响，忽略了根系内生细菌、

根际微生物以及土壤理化性质对根系形态产生的作

用。因此，通过利用根系 内生真菌互利共生，合理

施用生物炭，改善土壤环境，还有待进一步开展田间

长期定位研究。

４　结论

（１）生物炭施用量 ４５～１３５ｔ／ｈｍ２时，在小麦
成熟期显著降低初生根直径、分支密度和生物量，显

著增加比根长，总根长变化不明显；同时显著降低次

生根分支密度。其中生物炭施用量 ９０ｔ／ｈｍ２时，显
著降低次生根直径；施用量１３５ｔ／ｈｍ２时，显著提高
次生根总根长和生物量，显著降低比根长。

（２）生物炭施用量 ４５～１３５ｔ／ｈｍ２时，显著降
低两类根多样性 Ｓｈａｎｎｏｎ指数；仅生物炭施用量
１３５ｔ／ｈｍ２时，显著降低两类根丰富度 Ｃｈａｏ１指数。

（３）在门水平上，生物炭施用量４５～９０ｔ／ｈｍ２

时，显著提高初生根子囊菌门丰度，显著降低担子菌

门丰度。生物炭施用量 ４５～１３５ｔ／ｈｍ２时，显著降
低两类根内接合菌门、壶菌门和未鉴定杂菌丰度，球

囊菌门丰度变化不明显。在常见目水平，生物炭施

用量 ４５～９０ｔ／ｈｍ２时，显著提高初生根内子囊菌
门中肉座菌目、粪壳菌目、巨座壳目和格孢菌目丰

度，显著降低子囊菌门中散囊菌目和接合菌门内被

孢霉目丰度。生物炭施用量 ４５～１３５ｔ／ｈｍ２时，显
著提高次生根内子囊菌门中格孢菌目丰度，显著降
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低子囊菌门中散囊菌目和接合菌门中被孢霉目

丰度。

（４）生物炭施入土壤后，初生根内接合菌门、散
囊菌目和被孢霉目真菌丰度对初生根形态方面的作

用最为明显；次生根内格孢菌目和散囊菌目真菌对

次生根形态的作用最为明显。

（５）经综合比较，９０ｔ／ｈｍ２的生物炭处理效果
最为明显，与对照处理相比，小麦成熟期分支密度和

生物量分别显著降低 ６７２６％、２７２７％，比根长和
初生根直径显著提高 ３３５７％、５％；次生根直径和
分支密度分别显著降低 １３１６％、３４３８％；有效穗
数和产量的增加比例分别为１０６０％、２８１４％。
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ＺＨＥＮＷｅｎｃｈａｏ．Ｔｈｅｉｎｆｌｕｅｎｃｅｏｆｍａｉｚｅｓｔｒａｗａｍｅｎｄｍｅｎｔｏｎｔｈｅｓｏｉｌｂｏｒｎｅｄｉｓｅａｓｅｏｆｗｉｎｔｅｒｗｈｅａｔ［Ｃ］∥ＣｈｉｎｅｓｅＰｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓｏｆ
ｔｈｅＡｎｎｕａｌＭｅｅｔｉｎｇｏｆＣｈｉｎｅｓｅＳｏｃｉｅｔｙｆｏｒＰｌａｎｔＰａｔｈｏｌｏｇｙ，２００９．（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）

６　ＰＥＴＲＩＮＩＯ．Ｆｕｎｇａｌｅｎｄｏｐｈｙｔｅｓｏｆｔｒｅｅｌｅａｖｅｓ［Ｍ］∥ＡＮＤＲＥＷＳＪＨ，ＨＩＲＡＮＯＳＳ．Ｍｉｃｒｏｂｉａｌｅｃｏｌｏｇｙｏｆｌｅａｖｅｓ．ＮｅｗＹｏｒｋ：
ＳｐｒｉｎｇｅｒＶｅｄａｇ，１９９１：１７９－１９７．

７　ＳＭＩＴＨＳＥ，ＲＥＡＤＤＪ．Ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌｓｙｍｂｉｏｓｉｓ［Ｍ］．Ｃａｍｂｒｉｄｇｅ，ＵＫ：ＡｃａｄｅｍｉｃＰｒｅｓｓ，２００８．
８　ＷＡＲＮＯＣＫＤＤ，ＬＥＨＭＡＮＮＪ，ＫＵＹＰＥＲＴＷ，ｅｔａｌ．Ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌｒｅｓｐｏｎｓｅｓｔｏｂｉｏｃｈａｒｉｎｓｏｉｌｃｏｎｃｅｐｔｓａｎｄｍｅｃｈａｎｉｓｍｓ［Ｊ］．
ＰｌａｎｔａｎｄＳｏｉｌ，２００７，３００（１－２）：９－２０．

９　ＢＬＡＣＫＷＥＬＬＰ．Ｃａｎｂｉｏｃｈａｒｈｅｌｐｄｒｉｖｅｂｉｏｌｏｇｉｃａｌｆａｒｍｉｎｇ？［Ｊ］．ＷｅｓｔｅｒｎＭｉｎｅｒａｌＦｅｒｔｉｌｉｓｅｒｓ，２００８（８）：１１．
１０　ＳＯＬＡＩＭＡＮＺＭ，ＢＬＡＣＫＷＥＬＬＰ，ＡＢＢＯＴＴＬＫ，ｅｔａｌ．Ｄｉｒｅｃｔａｎｄｒｅｓｉｄｕａｌｅｆｆｅｃｔｏｆｂｉｏｃｈａｒａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｏｎｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌｒｏｏｔ

ｃｏｌｏｎｉｓａｔｉｏｎ，ｇｒｏｗｔｈａｎｄｎｕｔｒｉｔｉｏｎｏｆｗｈｅａｔ［Ｊ］．ＡｕｓｔｒａｌｉａｎＪｏｕｒｎａｌｏｆＳｏｉｌＲｅｓｅａｒｃｈ，２０１０，４８（７）：５４６－５５４．
１１　ＲＩＬＬＩＧＭ Ｃ，ＷＡＧＮＥＲＭ，ＳＡＬＥＭ Ｍ，ｅｔａｌ．Ｍａｔｅｒｉａｌｄｅｒｉｖｅｄｆｒｏｍｈｙｄｒｏｔｈｅｒｍａｌｃａｒｂｏｎｉｚａｔｉｏｎ：ｅｆｆｅｃｔｓｏｎｐｌａｎｔｇｒｏｗｔｈａｎｄ

ａｒｂｕｓｃｕｌａｒｍｙｃｏｒｒｈｉｚａ［Ｊ］．ＡｐｐｌｉｅｄＳｏｉｌＥｃｏｌｏｇｙ，２０１０，４５（３）：２３８－２４２．
１２　ＨＡＭＭＥＲＥＣ，ＢＡＬＯＧＨＢＲＵＮＳＴＡＤＺ，ＪＡＫＯＢＳＥＮＩ，ｅｔａｌ．Ａｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌｆｕｎｇｕｓｇｒｏｗｓｏｎｂｉｏｃｈａｒａｎｄｃａｐｔｕｒｅｓｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ

ｆｒｏｍｉｔｓｓｕｒｆａｃｅｓ［Ｊ］．ＳｏｉｌＢｉｏｌｏｇｙ＆Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ，２０１４，７７：２５２－２６０．
１３　ＢＬＡＣＫＷＥＬＬＰ，ＫＲＵＬＬＥ，ＢＵＴＬＥＲＧ，ｅｔａｌ．Ｅｆｆｅｃｔｏｆｂａｎｄｅｄｂｉｏｃｈａｒｏｎｄｒｙｌａｎｄｗｈｅａｔｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎａｎｄｆｅｒｔｉｌｉｓｅｒｕｓｅｉｎｓｏｕｔｈ

ｗｅｓｔｅｒｎＡｕｓｔｒａｌｉａ：ａｎａｇｒｏｎｏｍｉｃａｎｄｅｃｏｎｏｍｉｃｐｅｒｓｐｅｃｔｉｖｅ［Ｊ］．ＡｕｓｔｒａｌｉａｎＪｏｕｒｎａｌｏｆＳｏｉｌＲｅｓｅａｒｃｈ，２０１０，４８（７）：５３１－５４５．
１４　ＷＡＬＬＥＲＦ，ＡＥＨＡＴＺＢ，ＢＡＬＴＲＵＳＮＨＡＴＨ，ｅｔａｌ．ＴｈｅｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃｆｕｎｇｕｓＰｉｒｉｆｏｒｍｏｓｐｏｒａｉｎｄｉｃａｒｅｐｒｏｇｒａｍｓｂａｒｌｅｙｔｏｓａｌｔｓｔｒｅｓｓ

ｔｏｌｅｒａｎｃｅ，ｄｉｓｅａｓｅｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ，ａｎｄｈｉｇｈｅｒｙｉｅｌｄ［Ｊ］．ＰｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓｏｆｔｈｅＮａｔｉｏｎａｌＡｃａｄｅｍｙｏｆＳｃｉｅｎｃｅｓ，２００５，１０２（３８）：１３３８６－
１３３９１．

１５　ＲＯＤＲＩＧＵＥＺＲＪ，ＨＥＮＳＯＮＪＭ，ＶＡＮＶＯＬＫＥＮＢＵＲＧＨＥ，ｅｔａｌ．Ｓｔｒｅｓｓｔｏｌｅｒａｎｃｅｉｎｐｌａｎｔｓｖｉａｈａｂｉｔａｔａｄａｐｔｅｄｓｙｍｂｉｏｓｉｓ［Ｊ］．
ＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＳｏｃｉｅｔｙｆｏｒＭｉｃｒｏｂｉａｌＥｃｏｌｏｇｙ，２００８，２：４０４－４１６．

１６　ＭＡＬＩＮＯＷＳＫＩＤＰ，ＡＬＬＯＵＳＨＧＡ，ＢＥＬＥＳＫＹＤＰ．Ｅｖｉｄｅｎｃｅｆｏｒｃｈｅｍｉｃａｌｃｈａｎｇｅｓｏｎｔｈｅｒｏｏｔｓｕｒｆａｃｅｏｆｔａｌｌｆｅｓｃｕｅｉｎｒｅｓｐｏｎｓｅ
ｔｏｉｎｆｅｃｔｉｏｎｗｉｔｈｔｈｅｆｕｎｇａｌｅｎｄｏｐｈｙｔｅＮｅｏｔｙｐｈｏｄｉｕｍｃｏｅｎｏｐｈｉａｌｕｍ［Ｊ］．ＰｌａｎｔａｎｄＳｏｉｌ，１９９８，２０５（１）：１－１２．

１７　ＡＺＥＶＥＤＯＭＤ，ＷＥＨＹＲＥ．ＡｓｔｕｄｙｏｆｔｈｅｆｕｎｓａｌｅｎｄｏｐｈｙｔｅＡｃｒｅｍｏｎｉｕｍｃｏｅｎｏｐｈｉａｌｕｍｉｎｔｈｅｒｏｏｔｓｏｆｔａｌｌｆｅｓｃｕｅｓｅｅｄｌｉｎｇｓ［Ｊ］．
Ｍｙｃｏｌｏｇｉａ，１９９５，８７（３）：２８９－２９７．

１８　ＲＡＦＵＮＡＮＭＨ，ＳＡＩＧＡＳ．Ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃｆｕｎｇｉ（Ｎｅｏｔｙｐｈｏｄｉｕｍｃｏｅｎｏｐｈｉａｌｕｍ）ａｆｆｅｃｔｔｈｅｇｒｏｗｔｈａｎｄｍｉｎｅｒａｌｕｐｔａｋｅ，ｔｒａｎｓｐｏｒｔａｎｄ
ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙｒａｔｉｏｓｉｎｔａｌｌｆｅｓｃｕｅ（Ｆｅｓｔｕｃａａｒｕｎｄｉｎａｃｅａ）［Ｊ］．ＰｌａｎｔａｎｄＳｏｉｌ，２００５，２７２（１－２）：１６３－１７１．

１９　ＢＬＡＮＫＥＶ，ＲＥＮＫＥＲＣ，ＷＡＮＧＥＲＭ，ｅｔａｌ．ＮｉｔｒｏｇｅｎｓｕｐｐｌｙａｆｆｅｃｔｓａｒｂｕｓｃｕｌａｒｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌｃｏｌｏｎｉｚａｔｉｏｎｏｆＡｒｔｅｍｉｓｉａｖｕｌｇａｒｉｓｉｎ
ａｐｈｏｓｐｈａｔｅｐｏｌｌｕｔｅｄｆｉｅｌｄｓｉｔｅ［Ｊ］．ＮｅｗＰｈｙｔｏｌｏｇｉｓｔ，２００５，１６６（３）：９８１－９９２．

２０　ＯＭＡＣＩＮＩＭ，ＳＥＭＭＡＲＴＩＮＭ，ＰＥＲＥＺＬＩ，ｅｔａｌ．Ｇｒａｓｓｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃｓｙｍｂｉｏｓｉｓ：ａｎｅｇｌｅｃｔｅｄａｂｏｖｅｇｒｏｕｎｄｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｗｉｔｈｍｕｌｔｉｐｌｅ
ｂｅｌｏｗｇｒｏｕｎｄｃｏｎｓｅｑｕｅｎｃｅｓ［Ｊ］．ＡｐｐｌｉｅｄＳｏｉｌＥｃｏｌｏｇｙ，２０１２，６１：２７３－２７９．

２１　马元喜．小麦的根［Ｍ］．北京：中国农业出版社，１９９９．
２２　ＴＹＳＬＥＮＫＯＡＭ．Ｅｆｆｅｃｔｏｆｒｏｏｔｎｕｍｂｅｒｏｎｙｉｅｌｄｉｎｓｐｒｉｎｇｗｈｅａｔ［Ｊ］．ＢｙｕｌｌｅｔｏｎＶｓｅｓｏｙｕｚｎｏｇｏＯｒｄｅｎａＬｅｎｉｎａＩｏｒｄｅｎａＤｒｕｚｈｂｙ

ＮａｒｏｄｏｖＩｎｓｔｉｔｕｔｅＲａｓｔｅｎｉｅｖｏｄｓｔｖａＩｍｅｎｉｎＩＶａｖｉｂｖａ，１９８１，１１４：１５－１７．
２３　ＴＩＨＯＮＯＶＶＥ．Ｔｈｅｒｏｌｅｏｆｔｈｅｎｕｍｂｅｒｏｆｅｍｂｒｙｏｎｉｃｒｏｏｔｓｉｎｓｐｒｉｎｇｂｒｅａｄｗｈｅａｔｓｉｎｔｈｅｓｅｍｉｄｅｓｅｒｔｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓｏｆｎｏｒｔｈｅｒｎｐｒｉａｒａｌｅ

［Ｊ］．ＢｙｕｌｌｅｔｏｎＶｓｅｓｏｙｕｚｎｏｇｏＯｒｄｅｎａＬｅｎｉｎａＩｎｓｔｉｔｕｔｅＲａｓｔｅｎｉｅｖｏｄｓｔｖａＩｍｅｎｉｎＩＶａｖｉｂｖａ，１９７３，３３：３－７．

１４２第 ３期　　　　　　　　　　李瑞霞 等：生物炭对华北冬小麦根系形态和内生真菌多样性的影响



２４　薛丽华，段俊杰，王志敏，等．冬小麦调亏灌溉下次生根和初生根对植株生长的影响［Ｊ］．华北农学报，２０１０，２５（３）：８７－９１．
ＸＵＥＬｉｈｕａ，ＤＵＡＮＪｕｎｊｉｅ，ＷＡＮＧＺｈｉｍｉｎ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｅｆｆｅｃｔｏｆｓｅｃｏｎｄａｒｙａｎｄｓｅｍｉｎａｌｒｏｏｔｓｏｆｗｉｎｔｅｒｗｈｅａｔｔｏｐｌａｎｔｇｒｏｗｔｈｕｎｄｅｒ
ｒｅｇｕｌａｔｅｄｄｅｆｉｃｉｔｉｒｒｉｇａｔｉｏｎｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ［Ｊ］．ＡｃｔａＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｅＢｏｒｅａｌｉＳｉｎｉｃａ，２０１０，２５（３）：８７－９１．（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）

２５　贾银锁，张锦熙，刘山，等．冬小麦不同单位根的功能及分组的研究［Ｊ］．核农学报，１９９０，４（１）：２５－３０．
ＪＩＡＹｉｎｓｕｏ，ＺＨＡＮＧＪｉｎｘｉ，ＬＩＵＹａｎｇｓｈａｎ，ｅｔａｌ．Ｓｔｕｄｙｏｎｔｈｅｆｕｎｃｔｉｏｎｓｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔｕｎｉｔｒｏｏｔｓａｎｄｔｈｅｇｒｏｕｐｉｎｇｏｆｒｏｏｔｓｉｎｗｉｎｔｅｒ
ｗｈｅａｔ［Ｊ］．ＡｃｔａＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｅＮｕｃｌｅａｔａｅＳｉｎｉｃａ，１９９０，４（１）：２５－３０．（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）

２６　ＳＵＮＪＱ，ＧＵＯＬＤ，ＺＡＮＧＷ，ｅｔａｌ．Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙａｎｄｅｃｏｌｏｇｉｃａｌｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃｆｕｎｇｉａｓｓｏｃｉａｔｅｄｗｉｔｈｍｅｄｉｃｉｎａｌｐｌａｎｔｓ
［Ｊ］．ＳｃｉｅｎｃｅｉｎＣｈｉｎａＳｅｒｉｅｓＣ：ＬｉｆｅＳｃｉｅｎｃｅｓ，２００８，５１：７５１－７５９．

２７　ＣＡＲＯＮＤＡ，ＣＯＵＮＴＷＡＹＰＤ，ＳＡＶＡＩＰ，ｅｔａｌ．ＤｅｆｉｎｉｎｇＤＮＡｂａｓｅｄｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌｔａｘｏｎｏｍｉｃｕｎｉｔｓｆｏｒｍｉｃｒｏｂｉａｌｅｕｋａｒｙｏｔｅ
ｅｃｏｌｏｇｙ［Ｊ］．ＡｐｐｌｉｅｄａｎｄｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２００９，７５（１８）：５７９７－５８０８．

２８　李中阳，齐学斌，樊向阳，等．生物质炭对冬小麦产量、水分利用效率及根系形态的影响［Ｊ］．农业工程学报，２０１５，
３１（１２）：１１９－１２４．
ＬＩＺｈｏｎｇｙａｎｇ，ＱＩＸｕｅｂｉｎ，ＦＡＮＸｉａｎｇｙａｎｇ，ｅｔａｌ．Ｉｎｆｌｕｅｎｃｅｓｏｆｂｉｏｃｈａｒｓｏｎｇｒｏｗｔｈ，ｙｉｅｌｄ，ｗａｔｅｒｕｓｅｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙａｎｄｒｏｏｔ
ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙｏｆｗｉｎｔｅｒｗｈｅａｔ［Ｊ］．ＴｒａｎｓａｃｔｉｏｎｓｏｆｔｈｅＣＳＡＥ，２０１５，３１（１２）：１１９－１２４．（ｉｎＣｈｉｎｅｓｅ）

２９　张伟明，孟军，王嘉宇，等．生物炭对水稻根系形态与生理特性及产量的影响［Ｊ］．作物学报，２０１３，３９（８）：１４４５－１４５１．
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