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丛枝菌根真菌群落沿高寒草原海拔梯度的变化特征

彭岳林，蔡晓布∗

西藏大学农牧学院， 林芝　 ８６００００

摘要：基于丛枝菌根（Ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ，ＡＭ）真菌孢子形态学的鉴定，对沿不同海拔（４５８４、４６２８、４７４４、４８８０、４９５６ ｍ）梯度采

集的高寒草原建群植物根际土壤样品进行了分析。 结果表明，高寒草原 ＡＭ 真菌属、种构成均较简单， Ａｃａｕｌｏｓｐｏｒａ、

Ｃｌａｒｏｉｄｅｏｇｌｏｍｕｓ、Ｆｕｎｎｅｌｉｆｏｒｍｉｓ、Ｇｌｏｍｕｓ 属见于各海拔梯度，海拔 ４７４４ ｍ 地带未见 Ｐａｃｉｓｐｏｒａ 属，海拔 ４７４４、４９５６ ｍ 地带无

Ｓｃｕｔｅｌｌｏｓｐｏｒａ 属分布，Ｒｈｉｚｏｐｈａｇｕｓ 属仅见于海拔 ４５８４ ｍ 地带。 随海拔上升，ＡＭ 真菌种数、物种丰度均呈显著下降；海拔 ４５８４—

４８８０ ｍ 范围 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｅｉｎｅｒ 指数（Ｈ）无显著差异，但在最高海拔时显著下降；优势种种数及所占比例与海拔梯度则呈显著正相

关（Ｆｕｎｎｅｌｉｆｏｒｍｉｓ ｇｅｏｓｐｏｒｕｍ、Ｃｌａｒｏｉｄｅｏｇｌｏｍｕｓ ｃｌａｒｏｉｄｅｕｍ 为不同海拔梯度优势种）；沿海拔梯度，孢子密度基本呈单峰分布格局，峰

值出现在海拔 ４７４４ ｍ 地带；海拔梯度对菌根侵染效应影响显著，菌根侵染率、侵染强度和丛枝丰度随海拔上升均呈显著下降趋

势；不同海拔梯度高寒草原 ＡＭ 真菌群落相似度（Ｓｏｒｅｎｓｅｎ 相似性系数 ０．８２１— ０．９６９）较高，并在总体上表现出随海拔梯度增大

而降低的趋势。 土壤 ｐＨ 值、有效磷、有机碳、海拔对 ＡＭ 真菌的群落分布均产生显著影响，尤以海拔的影响最为显著。 研究结

果对预测高寒草原微生物的作用与影响，以及高寒草原环境对全球变化的响应等提供了理论依据。
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ｃｏｌｏｎｉｚａｔｉｏｎ ｂｙ ＡＭ ｆｕｎｇｉ ｗａｓ ｒｅｓｔｒｉｃｔｅｄ ｂｙ ｔｈｅ ａｌｔｉｔｕｄｉｎａｌ ｇｒａｄｉｅｎｔ． Ｓｐｏｒｅ ｄｅｎｓｉｔｙ ｈａｄ ｎｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｅｆｆｅｃｔ ｏｎ Ｆ， Ｍ， ｏｒ Ａ． Ｆ
（ ｒ ＝ ０．９４０， Ｐ ＜ ０．０１）， Ｍ （ ｒ ＝ ０．７１４， Ｐ ＜ ０．０５）， ａｎｄ Ａ （ ｒ ＝ ０．６９４， Ｐ ＜ ０．０５） ｓｈｏｗｅｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｉｎｃｒｅａｓｅｓ ｗｉｔｈ
ｉｎｃｒｅａｓｉｎｇ ａｌｔｉｔｕｄｅ． （ ４） Ｔｈｅ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ ａｌｐｉｎｅ ｇｒａｓｓｌａｎｄ ＡＭ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ （ Ｓｏｒｅｎｓｅｎ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ，
０．８２１—０．９６９） ｗａｓ ｈｉｇｈｅｒ ａｔ ｖａｒｉｏｕｓ ａｌｔｉｔｕｄｅｓ， ｐｒｅｓｅｎｔｉｎｇ ａｎ ｏｖｅｒａｌｌ ｄｅｃｒｅａｓｉｎｇ ｔｒｅｎｄ ｗｉｔｈ ｉｎｃｒｅａｓｉｎｇ ａｌｔｉｔｕｄｅ， ｗｈｉｃｈ
ｒｅｆｌｅｃｔｓ ｔｈｅ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ ｏｆ ｃｏｍｍｏｎ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｎ ｔｈｅ ＡＭ ｆｕｎｇｉ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ． （５） ＣＣＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｐＨ， ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ，
ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ， ａｎｄ ａｌｔｉｔｕｄｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅｄ ＡＭ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ， ｂｕｔ ｃｏｍｐａｒｅｄ ｔｏ ｔｈｅ ｏｔｈｅｒ
ｖａｒｉａｂｌｅｓ， ａｌｔｉｔｕｄｅ ｅｘｅｒｔｅｄ ａ ｈｉｇｈｅｒ ａｎｄ ｍｏｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｉｍｐａｃｔ ｏｎ ｔｈｅ ＡＭ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ． Ｔｈｕｓ， ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｓｏｉｌ
ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ ａｃｒｏｓｓ ａｎ ａｌｔｉｔｕｄｉｎａｌ ｇｒａｄｉｅｎｔ ｐｌａｙ ａｎ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｒｏｌｅ ｉｎ ＡＭ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ａｌｔｉｔｕｄｉｎａｌ ｇｒａｄｉｅｎｔ； ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ＡＭ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ； ａｌｐｉｎｅ ｇｒａｓｓｌａｎｄ； Ｎｏｒｔｈｅｒｎ Ｔｉｂｅｔａｎ ｐｌａｔｅａｕ

微生物群落趋于生境选择［１⁃２］，研究微生物的种群多样性及其地理分布对预测不同区域微生物的作用与

影响具有重要意义［３］。 海拔梯度包含了多种环境因子的梯度效应［４⁃５］ 和不同的植物群落［６］，因此，高山环境

（通常指高差悬殊的高大山体）有助于在相对较短的距离内研究微生物群落的空间分布格局［７］。 近年来，研
究者对微生物群落沿海拔梯度的变化等问题给予了较多关注［８⁃１０］。 研究发现，微生物群落组成、种群丰度和

物种多样性随海拔梯度而变化，如美国科罗拉多州落基山脉细菌类群丰富度、系统发育多样性均随海拔高度

上升而降低［１０］，奥地利中部阿尔卑斯山真菌多样性随海拔升高显著增加［１１］。 对法国南部阿尔卑斯山海拔

１９００—２８００ ｍ 地带的研究则发现地理距离对细菌、真菌的 β 多样性（Ｂｅｔａ⁃ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ）均无显著影响［２］。 可见，
海拔梯度对微生物群落的影响较为复杂，可能受控于海拔主导的多种因素的综合作用。 ＡＭ 真菌在植物矿质

营养、碳循环和生物间相互作用等方面发挥着重要作用［１２⁃１３］，其多样性决定着植物的多样性、生产力和生态

系统的变化［１２⁃１４］。 迄今，人们对区域和全球范围内 ＡＭ 真菌的多样性格局仍不十分清楚［１５］，描述不同生境中

ＡＭ 真菌群落结构的数据相当缺乏［１６］。 沿海拔梯度的 ＡＭ 真菌相关研究主要集中在菌根侵染方面［７⁃９，１７］，对
其物种多样性垂直分布格局的研究相对较少［７，１８］。 同时，这些工作主要集中于高山环境［７，１９⁃２０］，对面积较大

且海拔梯度相对较小的草原环境的研究相对较少［２１］。 因此，进一步了解 ＡＭ 真菌对植被群落和生态系统的

影响与作用，需要在更多的环境，特别是极端环境背景下对 ＡＭ 真菌群落组成和物种多样性沿海拔高度的变

化及其规律开展研究。 广泛分布于藏北高原的高寒草原是青藏高原隆升过程中所特化形成的高寒草地类型，
对高寒生态系统的稳定具有重大影响。 与高差较大的高山环境不同，藏北高寒草原主要分布区虽地势高峻，
但地形相对平坦，平均海拔仅在 ４５００—５０００ ｍ 之间。 因此，在这一高差相对较小的极端环境中，ＡＭ 真菌群

落组成、菌根侵染水平沿海拔梯度会发生怎样的变化，其变化的特点和原因分别是什么？ 均为本研究拟回答

２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３５ 卷　
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的重要问题。

１　 材料和方法

１．１　 研究地点和样品采集

藏北高原（建群植物主要由耐寒、耐旱的多年生禾本科针茅属植物组成）是青藏高原平均海拔（４５００—
５０００ ｍ）最高、高原形态保存完整的自然区域之一，亦是西藏高寒草原的集中分布区。 因地处高原亚寒带干

旱、半干旱气候区，多数区域年均温度－６—－２ ℃、年均降水量 １５０—３５０ ｍｍ、年均蒸发量 ２０００ ｍｍ 左右［２２］。
随地势由南向北逐步抬升，气候愈加寒冷、干旱。 研究表明，西藏高原海拔、纬度每升高 １００ ｍ 和 １ 度，年均温

度分别下降 ０．５７、０．６３ ℃ ［２３］，由南向北高寒草原分布区年均温最大温差最少可达 ２．８５—３．７８ ℃。 高寒草原

（土壤为高山草原土，土壤质地均为砂土）植物构成极为简单，植被低矮、稀疏（植被盖度最高仅为 ５０％—
６０％）。 高寒草原草地分类上，以占绝对比重的某类建群植物为依据而划分为不同的草地型，如紫花针茅

（Ｓｔｉｐａ ｐｕｒｐｕｒｅａ）草地型、沙生针茅（Ｓｔｉｐａ ｇｌａｒｅｏｓａ）草地型、昆仑针茅（Ｓｔｉｐａ ｒｏｂｏｒｏｗｓｋｙｉ）草地型、羽柱针茅（Ｓｔｉｐａ
ｓｕｂｓｅｓｓｉｌｉｆｌｏｒａ ｖａｒ． Ｂａｓｉｐｌｕｍｏｓａ）草地型等，而不同草地型中的建群植物普遍具有丛生或片生的特征，伴生植物

种类少，仅呈零星分布［２２］。 因此，高寒草原不同草地型中的植物分布特点有利于建群植物根系及根际土壤的

采集，从而可有效避免其它植物对建群植物根际的干扰。
２００８、２００９ 年 ９ 月分别在西藏北部班戈、申扎、尼玛县境内采集样品。 由于各海拔地带高寒草原面积差

异很大，且多数海拔地带不同草地型较为分散，因此在不同海拔地带所确定的高寒草原采样区数量、各采样区

采样点数量均不同。 如某一区域草地型较多，则确定为采样区，之后按该区域草地型确定采样点；如某一海拔

高度仅见某类草地型，则以 ５０—７０ ｋｍ 间隔确定采样点。 其中，海拔 ４５００—４６００ ｍ（Ｅ１）、４６０１—４７００ ｍ（Ｅ２）、
４７０１—４８００ ｍ（Ｅ３）、４８０１—４９００ ｍ（Ｅ４）、４９０１—５０００ ｍ（Ｅ５）地带采样区数量（平均海拔依次为 ４５８４ ｍ、４６２８

ｍ、４７４４ ｍ、４８８０ ｍ、４９５６ ｍ）分别为 ６、７、４、４、５ 个，各采样区采样点（面积均＞１ ｈｍ２。）数量分别为 １４、１７、４、８、
１６ 个。 采样时，分别在各采样点按水平方向随机确定面积为 １ ｍ × １ ｍ 的样方 ３ 个（间隔 １００—１５０ ｍ）；采集

２—３０ ｃｍ 土层带根土样后，将 ３ 个样方的样品组成 １ 个混合样品。 在实验室将部分根系存放在 ４ ℃冰箱，土
壤样品经室内自然风干后备用。 土壤 ｐＨ 值、土壤有效磷（Ｐ ２Ｏ５）、土壤有机碳测定分别采用电位法、０．５ ｍｏｌ ／ Ｌ
ＮａＨＣＯ３法、重铬酸钾容量法—外加热法（表 １）。

表 １　 不同海拔梯度高寒草原样点分布、建群植物组成及土壤特征

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓａｍｐｌｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ， ｄｏｍｉｎａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｉｎ ａｌｐｉｎｅ ｇｒａｓｓｌａｎｄｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｌｔｉｔｕｄｉｎａｌ ｇｒａｄｉｅｎｔｓ

海拔
Ｅｌｅｖａｔｉｏｎ
（ｍ）

地理位置
Ｌｏｃａｔｉｏｎ

建群植物
Ｍｏｓｔ ｃｏｍｍｏｎ ｐｌａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ ｐＨ

有效磷
Ａｖａｉｌａｂｌｅ

ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ／
（ｍｇ ／ ｋｇ）

有机碳
Ｏｒｇａｎｉｃ
ｃａｒｂｏｎ ／
（ｇ ／ ｋｇ）

４５８４（Ｅ１） ３１°４８．０５８′—３２°０６．８０７′ Ｎ 紫花针茅 Ｓｔｉｐａ ｐｕｒｐｕｒｅａ ８．７ ± ０．１ａｂ ６．３ ± ０．７ｃｄ ８．７ ± １．０ｂｃ

８６°５６．１６８′—８９°０９．８４９′ Ｅ 沙生针茅 Ｓｔｉｐａ ｇｌａｒｅｏｓａ

昆仑针茅 Ｓｔｉｐａ ｒｏｂｏｒｏｗｓｋｙｉ

羽柱针茅
Ｓｔｉｐａ ｓｕｂｓｅｓｓｉｌｉｆｌｏｒａ ｖａｒ． Ｂａｓｉｐｌｕｍｏｓａ

４６２８（Ｅ２） ３１°１８．７８７′—３２°２３．３８５′ Ｎ 紫花针茅 Ｓｔｉｐａ ｐｕｒｐｕｒｅａ ８．９ ± ０．８ａｂ ５．４ ± １．２ｄ ６．３ ± ０．１ｃ

８９°０８．６１３′—９０°１８．７８７′ Ｅ 沙生针茅 Ｓｔｉｐａ ｇｌａｒｅｏｓａ

昆仑针茅 Ｓｔｉｐａ ｒｏｂｏｒｏｗｓｋｙｉ

羽柱针茅
Ｓｔｉｐａ ｓｕｂｓｅｓｓｉｌｉｆｌｏｒａ ｖａｒ． Ｂａｓｉｐｌｕｍｏｓａ

４７４４（Ｅ３） ３０°５７．２９０′—３３°１６．０３２′ Ｎ 紫花针茅 Ｓｔｉｐａ ｐｕｒｐｕｒｅａ ８．４ ± １．７ ｂ ９．８ ± ２．７ｃ ２０．６ ± ０．３ａ

８８°２２．４２１′—９０°５９．４２４′ Ｅ

３　 ２２ 期 　 　 　 彭岳林　 等：丛枝菌根真菌群落沿高寒草原海拔梯度的变化特征 　
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续表

海拔
Ｅｌｅｖａｔｉｏｎ
（ｍ）

地理位置
Ｌｏｃａｔｉｏｎ

建群植物
Ｍｏｓｔ ｃｏｍｍｏｎ ｐｌａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ ｐＨ

有效磷
Ａｖａｉｌａｂｌｅ

ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ／
（ｍｇ ／ ｋｇ）

有机碳
Ｏｒｇａｎｉｃ
ｃａｒｂｏｎ ／
（ｇ ／ ｋｇ）

４８８０（Ｅ４） ３２°２７．８１４′—３３°１９．８１４′ Ｎ 紫花针茅 Ｓｔｉｐａ ｐｕｒｐｕｒｅａ ９．０ ± １．３ａ ２３．９ ± ３．３ａ ７．７ ± ０．１ｃ

８８°２７．７７０′—８９°０２．６２５′ Ｅ 沙生针茅 Ｓｔｉｐａ ｇｌａｒｅｏｓａ

昆仑针茅 Ｓｔｉｐａ ｒｏｂｏｒｏｗｓｋｙｉ

羽柱针茅
Ｓｔｉｐａ ｓｕｂｓｅｓｓｉｌｉｆｌｏｒａ ｖａｒ． Ｂａｓｉｐｌｕｍｏｓａ

４９５６（Ｅ５） ３２°４２．６６６′—３３°２２．６９６′ Ｎ 紫花针茅 Ｓｔｉｐａ ｐｕｒｐｕｒｅａ ９．１ ± １．６ａ １９．２ ± ０．９ｂ １１．０ ± ０．１ｂ

８８°５１．６９８′—８８°５５．７４５′ Ｅ 沙生针茅 Ｓｔｉｐａ ｇｌａｒｅｏｓａ

昆仑针茅 Ｓｔｉｐａ ｒｏｂｏｒｏｗｓｋｙｉ

羽柱针茅
Ｓｔｉｐａ ｓｕｂｓｅｓｓｉｌｉｆｌｏｒａ ｖａｒ． ｂａｓｉｐｌｕｍｏｓａ

　 同列不同字母表示差异显著（Ｐ＜０．０５）

１．２　 ＡＭ 真菌侵染率测定

将根系用自来水冲洗干净，剪成约 １ ｃｍ 长根段；经 ＫＯＨ－曲利苯蓝染色，随机取 ３０ 条根段制片并在 ２００
倍显微镜下观测侵染点、丛枝、泡囊、菌丝圈和无隔菌丝；根据根段中菌根侵染（０，＜１％，＜１０％，＜５０％，＞５０％
和＞９０％）和丛枝丰度分级 （ ０， ＜ ５０％， ＞ ５０％） 的标准，定义每一条根；据 Ｔｒｏｕｖｅｌｏｔ 等 ［２４］的方法，采用

ＭＹＣＯＣＡＬＣ 软件计算菌根侵染率（Ｆ，％）、侵染强度（Ｍ，％）和丛枝丰度（Ａ，％），并同时观测泡囊 、内生菌丝

等结构。
１．３　 ＡＭ 真菌形态学鉴定

取 １００ ｇ 自然风干土样，采用湿筛倾析—蔗糖离心法筛取孢子；之后，用微吸管挑取孢子于载玻片上（加
３０％甘油浮载剂封片），显微观测并记录孢子颜色、连孢特征，测定孢子大小；压碎孢子后观测内含物、孢壁层

次及各层颜色，测定各层孢壁的厚度（莱卡显微镜自带图像分析软件测定）等。 鉴定中辅助使用 Ｍｅｌｚｅｒ′ｓ 试剂

以观测孢子的特异性反应。 综合以上观测结果，根据 ｈｔｔｐ： ／ ／ ｓｃｈｕｅｓｓｌｅｒ．ｕｓｅｒｗｅｂ．ｍｗｎ．ｄｅ ／ ａｍｐｈｙｌｏ ／上的分类描

述进行属种检索、鉴定。
１．４　 统计分析

①孢子密度（ＳＤ）：每 １００ ｇ 风干根层土样中不同 ＡＭ 真菌种的孢子数。
②物种丰度（ＳＲ）：每 １００ ｇ 根层土样所含 ＡＭ 真菌种的平均数，即 ＳＲ ＝ ＡＭ 真菌种出现总次数 ／土壤样

本数。
③物种多样性（Ｈ）：采用 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｅｉｎｅｒ 指数公式计算。

Ｈ ＝－ ∑
ｋ

ｉ ＝ １
（Ｐ ｉ１ｎ）Ｐ ｉ （１）

式中，ｋ 为某样点中 ＡＭ 真菌的种数，Ｐ ｉ为该样点 ＡＭ 真菌种 ｉ 的孢子密度占该样点总孢子密度的百分比。
④物种均匀度指数（Ｊ）：

Ｊ ＝ Ｈ ／ ｌｎＳ （２）
式中，Ｈ 为 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｅｉｎｅｒ 指数，Ｓ 为某采样区 ＡＭ 真菌的种类数目。

⑤分离频度（ ＩＦ）：某 ＡＭ 真菌属或种在样本总体中的出现频率，即 ＩＦ ＝ＡＭ 真菌某属或种的出现土样数 ／
总土样数） × １００％。 据此将 ＡＭ 真菌划分为 ３ 个优势度等级，即分离频度≥５０％为优势属（种），≥１０％—
＜５０％为常见属（种），＜１０％为偶见属（种）。

⑥相对多度（ＲＡ）：ＲＡ＝ＳＤ ／ ∑ＳＤ × １００％。 式中，ＳＤ 为某样点 ＡＭ 真菌某属（种）的孢子数，∑ＳＤ 为某样

点 ＡＭ 真菌总孢子数。
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⑦重要值（ ＩＶ）：某采样点或某环境中 ＡＭ 真菌属（种）的分离频度、相对多度的平均值，即 ＩＶ ＝ （ ＩＦ ＋
ＲＡ） ／ ２。

⑧Ｓｏｒｅｎｓｅｎ 群落相似性系数（Ｃ）：
Ｃ＝ Ｉｊ ／ （ａ ＋ ｂ） （３）

式中：Ｉｊ为 ２ 个不同海拔梯度中 ＡＭ 真菌共有种重要值的总和，ａ 和 ｂ 分别为 ２ 个海拔梯度中全部 ＡＭ 真菌种

的重要值总和。 据此，将群落物种相似度划分为极低（ ＜０．２０）、低（０．２１—０．４０）、中（０．４１—０．６０）、高（０．６１—
０．８０）、极高（０．８０—１．００）等级。

差异显著性分析采用 ＬＳＲ 法，相关分析、ＣＣＡ 分析分别采用 Ｅｘｃｅｌ ２００３、ＣＡＮＯＣＯ ４．５ 计算。

２　 研究结果

２．１　 ＡＭ 真菌多样性

于高寒草原分离出 Ａｃａｕｌｏｓｐｏｒａ、Ｇｌｏｍｕｓ、Ｓｃｕｔｅｌｌｏｓｐｏｒａ 等 ７ 属共 ２０ 种 ＡＭ 真菌。 随海拔上升，ＡＭ 真菌种数

显著下降（ ｒ ＝ －０．５６９，Ｐ＜０．０５），优势种种数（ ｒ ＝ ０．６９４，Ｐ＜０．０５）及所占比例（ ｒ ＝ ０．５７４，Ｐ＜０．０５）显著提高，
Ｆｕｎｎｅｌｉｆｏｒｍｉｓ ｇｅｏｓｐｏｒｕｍ、Ｃｌａｒｏｉｄｅｏｇｌｏｍｕｓ ｃｌａｒｏｉｄｅｕｍ 为不同海拔梯度优势种。 同时，不同海拔梯度 ＡＭ 真菌共

有种较多，且所占比例亦随海拔上升趋于提高（表 ２）。

表 ２　 高寒草原 ＡＭ 真菌

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｐｅｃｉｅｓ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ＡＭＦ ｉｎ ａｌｐｉｎｅ ｇｒａｓｓｌａｎｄｓ

ＡＭ 真菌种 ＡＭ ｓｐｅｃｉｅｓ

海拔 Ｅｌｅｖａｔｉｏｎ （ｍ）

４５８４ ４６２８ ４７４４ ４８８０ ４９５６
ａ７（１６） ａ６（１６） ａ４（９） ａ５（１３） ａ５（１２）

Ａｃａｕｌｏｓｐｏｒａ ｄｅｌｉｃａｔａ Ｃ． Ｗａｌｋｅｒ， Ｃ．Ｍ． Ｐｆｅｉｆｆｅｒ ＆ Ｈ．Ｅ． Ｂｌｏｓｓ ＋

Ａｃａｕｌｏｓｐｏｒａ ｅｌｅｇａｎｓ Ｔｒａｐｐｅ ＆ Ｇｅｒｄ． ＋

Ａｃａｕｌｏｓｐｏｒａ ｌａｅｖｉｓ Ｇｅｒｄ． ＆ Ｔｒａｐｐｅ ＋∗ ＋∗ ＋ ＋

Ａｃａｕｌｏｓｐｏｒａ ｓｃｒｏｂｉｃｕｌａｔａ Ｔｒａｐｐｅ ＋ ＋

Ａｃａｕｌｏｓｐｏｒａ ｓｐｉｎｏｓａ Ｃ．Ｗａｌｋｅｒ ＆ Ｔｒａｐｐｅ ＋ ＋

Ａｃａｕｌｏｓｐｏｒａ ｓｐ１ ＋ ＋

Ｃｌａｒｏｉｄｅｏｇｌｏｍｕｓ ｃｌａｒｏｉｄｅｕｍ Ｃ． Ｗａｌｋｅｒ ＆ Ｓｃｈｕｅｓｓｌｅｒ ＋∗ ＋∗ ＋∗ ＋∗ ＋∗

Ｃｌａｒｏｉｄｅｏｇｌｏｍｕｓ ｅｔｕｎｉｃａｔｕｍ Ｃ． Ｗａｌｋｅｒ ＆ Ｓｃｈｕｅｓｓｌｅｒ ＋ ＋ ＋∗ ＋∗ ＋∗

Ｆｕｎｎｅｌｉｆｏｒｍｉｓ ｇｅｏｓｐｏｒｕｍ Ｃ． Ｗａｌｋｅｒ ＆ Ｓｃｈｕｅｓｓｌｅｒ ＋∗ ＋∗ ＋∗ ＋∗ ＋∗

Ｆｕｎｎｅｌｉｆｏｒｍｉｓ ｍｏｓｓｅａｅ Ｃ． Ｗａｌｋｅｒ ＆ Ｓｃｈｕｅｓｓｌｅｒ ＋ ＋ ＋ ＋∗ ＋∗

Ｇｌｏｍｕｓ ａｇｇｒｅｇａｔｕｍ Ｎ．Ｃ．Ｓｃｈｅｎｃｋ ＆ Ｇ．Ｓ．Ｓｍ． ＋∗ ＋∗ ＋∗ ＋ ＋

Ｇｌｏｍｕｓ ｃｏｎｖｏｌｕｔｕｍ Ｇｅｒｄ． ＆ Ｔｒａｐｐｅ ＋∗ ＋∗ ＋ ＋ ＋

Ｇｌｏｍｕｓ ｖｅｒｓｉｆｏｒｍｅ （Ｐ．Ｋａｒｓｔ．）Ｓ．Ｍ．Ｂｅｒｃｈ ＋∗ ＋ ＋ ＋∗

Ｇｌｏｍｕｓ ｓｐ１ ＋ ＋ ＋∗ ＋∗ ＋∗

Ｇｌｏｍｕｓ ｓｐ２ ＋ ＋ ＋∗ ＋∗ ＋∗

Ｇｌｏｍｕｓ ｓｐ３ ＋ ＋

Ｐａｃｉｓｐｏｒａ ｄｏｍｉｎｉｋｉｉ Ｂｌａｓｚｋｏｗｓｋｉ ＋ ＋ ＋ ＋

Ｒｈｉｚｏｐｈａｇｕｓ ｄｉａｐｈａｎｕｓ Ｃ． Ｗａｌｋｅｒ ＆ Ｓｃｈｕｅｓｓｌｅｒ ＋

Ｓｃｕｔｅｌｌｏｓｐｏｒａ ｃａｌｏｓｐｏｒａ （Ｎｉｃｏｌ． ＆ Ｇｅｒｄ．） Ｇｅｒｄ． ＆ Ｔｒａｐｐｅ．
Ｃｏｍｂ，ｎｏｖ． ＝Ｅｎｄｏｇｏｎｅ ｃａｌｏｓｐｏｒａ Ｎｉｃｏｌ． ＆ Ｇｅｒｄ．

＋ ＋∗

Ｓｃｕｔｅｌｌｏｓｐｏｒａ ｓｐ１ ＋

　 ａ 属（种）数；＋ 表示某 ＡＭ 真菌在该草地出现；∗ 优势种

　 　 高寒草原环境中，随海拔上升，ＡＭ 真菌物种丰度（ ｒ ＝ －０．６８１∗，Ｐ＜０．０５）、Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｅｉｎｅｒ 指数（Ｈ，ｒ ＝
－０．５３７，Ｐ＞０．０５）均趋下降，但海拔 ４５８４—４８８０ ｍ 范围 Ｈ 均无显著差异，但在最高海拔时显著降低；ＡＭ 真菌

５　 ２２ 期 　 　 　 彭岳林　 等：丛枝菌根真菌群落沿高寒草原海拔梯度的变化特征 　
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孢子密度、物种均匀度随海拔上升在总体上均趋于单峰分布，海拔 ４７４４—４８８０ ｍ 不仅对 ＡＭ 真菌的繁殖与产

孢较为有利，ＡＭ 真菌群落受干扰的程度亦较低（图 １）。

图 １　 不同海拔梯度 ＡＭ 真菌孢子密度、物种丰度、Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｅｉｎｅｒ 指数和物种均匀度指数

Ｆｉｇ． １　 ＡＭ ｆｕｎｇａｌ ｓｐｏｒｅ ｎｕｍｂｅｒ，ｓｐｅｃｉｅｓ ｒｉｃｈｎｅｓｓ，Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｅｉｎｅｒ ｉｎｄｅｘ ａｎｄ ｓｐｅｃｉｅｓ ｅｖｅｎｎｅｓｓ ｉｎｄｅｘ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｌｔｉｔｕｄｅｓ ｇｒａｄｉｅｎｔ
图内不同字母表示差异显著（Ｐ＜０．０５）

表 ３　 不同海拔梯度紫花针茅根际 ＡＭ 真菌孢子密度、物种丰度与 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｅｉｎｅｒ 指数

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｓｔｉｐａ ｐｕｒｐｕｒｅａ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ＡＭＦ ｓｐｏｒｅ ｄｅｎｓｉｔｙ， ｓｐｅｃｉｅｓ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ａｎｄ Ｈ ｖａｌｕｅｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｌｔｉｔｕｄｉｎａｌ ｇｒａｄｉｅｎｔ

海拔
Ｅｌｅｖａｔｉｏｎ （ｍ）

孢子密度
Ｓｐｏｒｅ ｄｅｎｓｉｔｙ ／ （ｃｆｕ ／ １００ ｇ）

物种丰度
Ｓｐｅｃｉｅｓ ｒｉｃｈｎｅｓｓ

Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｅｉｎｅｒ 指数
Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｅｉｎｅｒ ｉｎｄｅｘ

４ ５８４ ８２．４３ ± ２．０９ａｂ ２．９３ ± ０．０７ａｂ １．０７９ ± ０．０３ａ

４ ６２８ ７１．６５ ± １．８６ｂ ３．０６ ± ０．０５ａ １．２７１ ± ０．０８ａ

４ ７４４ ８７．７５ ± １３．９６ａｂ ３．００ ± ０．４５ａ ０．５９６ ± ０．１０ｂ

４ ８８０ １１９．２５ ± ８．６５ａ ２．１３ ± ０．１３ｂ １．２０３ ± ０．０５ａ

４ ９５６ ６．９４ ± ０．４３ｃ ０．３８ ± ０．０２ｃ ０．１５７ ± ０．０１ｃ

　 同列不同字母表示差异显著（Ｐ＜０．０５）

　 　 同种植物根际 ＡＭ 真菌群落在不同海拔梯度中的变化在整体上亦与上述趋势基本一致（表 ３）。
２．２　 ＡＭ 真菌群落相似度

不同海拔梯度高寒草原 ＡＭ 真菌群落的 Ｓｏｒｅｎｓｅｎ 相似性系数均＞０．８００，同种植物（如紫花针茅）根际 ＡＭ
真菌群落的 Ｓｏｒｅｎｓｅｎ 相似性系数（０．４２７—０．９４４）则变化很大。 无论是全部建群植物，还是同种建群植物，ＡＭ
真菌群落相似度在总体上均表现出随海拔梯度扩大而降低的趋势，但同种建群植物根际 ＡＭ 真菌群落

Ｓｏｒｅｎｓｅｎ 相似性系数的降幅相对较大（表 ４）。
２．３　 丛枝菌根侵染

随海拔上升，高寒草原建群植物菌根侵染率（Ｆ，ｒ＝ －０．７７９，Ｐ＜０．０１）、侵染强度（Ｍ，ｒ ＝ －０．７７５，Ｐ＜０．０１）和
丛枝丰度（Ａ，ｒ ＝ －０．５５６，Ｐ＜０．０５）均呈显著下降，不同海拔梯度紫花针茅也表现出相同的趋势（图 ２）。 可见，
ＡＭ 真菌对植物根系的侵染效率受海拔梯度的制约，这与随海拔上升 ＡＭ 真菌物种丰度、物种多样性显著下
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降的趋势一致。 孢子数量对 Ｆ、Ｍ、Ａ 均无显著影响，物种丰度，特别是 Ｈ 对菌根侵染率则具有显著影响，Ｈ 与

Ｆ（ ｒ ＝ ０．９４０，Ｐ＜０．０１）、Ｍ（ ｒ ＝ ０．７１４，Ｐ＜０．０５）、Ａ（ ｒ ＝ ０．６９４，Ｐ＜０．０５）均呈显著正相关，物种丰度则仅对 Ｍ（ ｒ
＝ ０．７８３，Ｐ＜０．０１）、Ａ（ ｒ ＝ ０．６７３，Ｐ＜０．０５）具有显著影响。

表 ４　 不同海拔梯度高寒草原 ＡＭ 真菌群落、紫花针茅 ＡＭ 真菌群落 Ｓｏｒｅｎｓｅｎ 相似性系数

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｓｏｒｅｎｓｅｎ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｏｆ ＡＭＦ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ， Ｓｔｉｐａ ｐｕｒｐｕｒｅａ ＡＭＦ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｌｔｉｔｕｄｅ ｉｎ ａｌｐｉｎｅ ｇｒａｓｓｌａｎｄ

海拔
Ｅｌｅｖａｔｉｏｎ ／ ｍ 植物 Ｐｌａｎｔ ４６２８ ４７４４ ４８８０ ４９５６

４５８４ 全部植物 Ａｌｌ ｔｈｅ ｐｌａｎｔｓ ０．９６９ ０．８６０ ０．９０３ ０．８３７

紫花针茅 Ｓｔｉｐａ ｐｕｒｐｕｒｅａ ０．９００ ０．９２９ ０．９４４ ０．６６１

４６２８ 全部植物 Ａｌｌ ｔｈｅ ｐｌａｎｔｓ ０．８５３ ０．９１０ ０．８２１

紫花针茅 Ｓｔｉｐａ ｐｕｒｐｕｒｅａ ０．８１６ ０．７８１ ０．４２７

４７４４ 全部植物 Ａｌｌ ｔｈｅ ｐｌａｎｔｓ ０．９２８ ０．８６９

紫花针茅 Ｓｔｉｐａ ｐｕｒｐｕｒｅａ ０．９２０ ０．５２０

４８８０ 全部植物 Ａｌｌ ｔｈｅ ｐｌａｎｔｓ ０．９３８

紫花针茅 Ｓｔｉｐａ ｐｕｒｐｕｒｅａ ０．５７７

　

图 ２　 不同海拔梯度菌根侵染率、侵染强度和丛枝丰度

Ｆｉｇ． ２　 ＡＭ ｃｏｌｏｎｉｚａｔｉｏｎ ｒａｔｅ， ｉｎｆｅｃｔ ｉｎｔｅｎｓｉｔｙ ａｎｄ ａｒｂｕｓｃｕｌｅ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｅｌｅｖａｔｉｏｎ
图内不同字母表示差异显著（Ｐ＜０．０５）

表 ５　 土壤因子与孢子密度、物种丰度和 Ｈ 值的相关系数

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｏｆ ｓｐｏｒｅ ｄｅｎｓｉｔｙ， ｓｐｅｃｉｅｓ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ａｎｄ Ｈ ｖａｌｕｅ ｗｉｔｈ ｓｏｉｌ ｆａｃｔｏｒｓ

土壤因子
Ｓｏｉｌ ｆａｃｔｏｒ

物种丰度
Ｓｐｅｃｉｅｓ ｒｉｃｈｎｅｓｓ

孢子密度
Ｓｐｏｒｅ ｄｅｎｓｉｔｙ

Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｅｉｎｅｒ 指数
Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｅｉｎｅｒ ｉｎｄｅｘ Ｈ

ｐＨ ０．１３２ －０．６４６∗ －０．５２１∗

有效磷 Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｐ －０．４４９ ０．１９０ －０．２９９

有机碳 Ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ －０．７０４∗∗ ０．６１９∗ ０．０５５

　 ∗表示显著差异（Ｐ＜０．０５）；∗∗表示极显著差异（Ｐ＜０．０１）

２．４　 海拔与土壤因子对 ＡＭ 真菌群落的影响

ＣＣＡ 分析结果表明，第一轴和第二轴的解释量分别为 ２３．０％和 ２．７％，第一轴的蒙特卡罗检验 Ｐ＜０．０１，所
有排序轴 Ｐ＜０．０１。 ｐＨ 值、有效磷、海拔和有机碳均显著影响 ＡＭ 真菌的群落组成，但相对于其它变量，海拔

对 ＡＭ 真菌群落的影响最为显著（图 ３）。
土壤因子中，土壤 ｐＨ 值对物种丰度、土壤有机碳对 Ｈ 均无显著影响，土壤有效磷对物种丰度、孢子密度

和 Ｈ 均无显著影响（表 ５）。

７　 ２２ 期 　 　 　 彭岳林　 等：丛枝菌根真菌群落沿高寒草原海拔梯度的变化特征 　
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图 ３　 高寒草原样方与环境变量的 ＣＣＡ 排序

　 Ｆｉｇ． ３　 ＣＣＡ ｒａｎｋｉｎｇ ｏｆ ａｌｐｉｎｅ ｇｒａｓｓｌａｎｄ ｐｌｏｔｓ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ
ｖａｒｉａｂｌｅｓ ｉｎ ａｌｐｉｎｅ ｇｒａｓｓｌａｎｄ

　 Ｅ１：△，Ｅ２：□，Ｅ３： ，Ｅ４：▲，Ｅ５：＋

３　 讨论

了解微生物群落的空间分布格局是预测生态系统

对全球变化响应的因素之一［２５］。 不同环境中的微生物

群落分布特征不同［１］，即使环境条件类似，不同区域微

生物群落的组成和功能亦可能不同［３］。 近年来，研究

者对 ＡＭ 真菌等不可培养微生物的地理分布给予了较

多关注［３，２６⁃２７］，认为资源的限制是菌根共生体产生区域

适应性的驱动力之一［２８］，生境（地理距离、土壤温度和

湿度）或扩散限制的影响对 ＡＭ 真菌的群落形成可能更

具重要作用［２９］。 研究发现，无论是海拔梯度较大的高

山，还是海拔梯度较小的草原环境，ＡＭ 真菌物种丰度、
菌根侵染率一般随海拔上升而降低［７，１９⁃２１］，对西藏高原

不同海拔条件下发育的多类草地的比较研究也有类似

的结果［３０］。 受高原寒旱环境的强烈影响，尽管高寒草

原 ＡＭ 真菌类群（７ 属）远低于藏东南高山环境［７］ 及全

球多类生态系统［３１］，但 ＡＭ 真菌群落及菌根侵染率亦

表现出随海拔上升而下降的趋势，说明高寒草原相对较

小的海拔梯度对 ＡＭ 真菌群落和菌根侵染亦存在着显

著影响。 而 ＡＭ 真菌优势种种数及所占比例随海拔上

升均呈显著提高的现象，可能暗示 ＡＭ 真菌对高原寒旱

环境的特殊适应策略。 孢子数量不能直接反映 ＡＭ 真

菌群落对植物根系的侵染［３２］，但能较好地说明 ＡＭ 真

菌的繁殖环境与产孢能力。 高寒草原环境中，ＡＭ 真菌孢子密度随海拔上升呈现较为典型的单峰分布，海拔

低于或高于 ４７４４—４８８０ ｍ 孢子密度均呈显著降低，表明 ＡＭ 真菌对高原寒旱环境的超强适应及其限度。 这

与前人有关西藏高原的其它研究结果明显不同，如对西藏山地灌丛草原（海拔 ３５００—４１００ ｍ）、高寒草原（海
拔 ４５００—４９００ ｍ）和高寒草甸（海拔 ４５００—５２００ ｍ）的研究发现，不同类型草地间孢子密度随海拔高度上升

显著提高，并认为这主要与气候条件（特别是温度）等有关［３０］，对藏东南色季拉山（海拔 １９９０—２６４８ ｍ）的研

究发现孢子密度随海拔上升显著下降［７］。 可见，ＡＭ 真菌的繁殖与产孢能力可能受不同环境中以海拔为主导

因子的多种因素的综合影响和作用。 此外，本研究表明，不同海拔梯度高寒草原 Ｇｌｏｍｕｓ 属真菌的优势地位均

非常明显，这与内蒙古东部典型草原［３３］、阿根廷埃尔帕尔玛国家公园草原等植被［３４］ 的研究结果一致，说明

Ｇｌｏｍｕｓ 属真菌对高寒环境亦具有极强的适应能力。
关于海拔对 Ｈ 的影响，对西藏高原不同区域的研究亦有不同的结果。 Ｇａｉ 等 ［３０］发现，海拔最低的山地灌

丛草原 Ｈ 较高寒草原、高寒草甸均呈大幅度降低，降幅分别达 ３０．０％、２６．９％，高海拔环境 Ｈ 大幅度提高；海拔

差异很大的藏东南高山环境中，海拔梯度对 Ｈ 则没有显著影响［７］。 高寒草原环境中，海拔 ４５８４—４８８０ ｍ 范

围 Ｈ 均无显著差异，但至最高海拔显著降低。 这些不同的结果表明，环境条件不同，海拔梯度对 Ｈ 的影响亦

不相同，这为不同区域生态系统变化的预测提供了理论依据。 本研究中，ＡＭ 真菌孢子密度对菌根侵染效率

没有显著影响，而 ＡＭ 真菌种群组成与孢子相对多度的综合影响对提高菌根侵染效率则具有显著作用。
Ｋｉｖｌａｎ 等 ［２９］认为仅在全球背景下，ＡＭ 真菌群落相似度随地理距离增加而下降，但在洲际尺度并无显著

差异。 对内蒙古非牧区、自然恢复牧区和过度放牧区的研究发现，人为干扰是导致 ＡＭ 真菌群落相似度非常

接近（Ｓｏｒｅｎｓｅｎ 相似性系数在 ０．５０４—０．６４ 之间）的根本原因［３５］。 从总体看，西藏高原不同海拔梯度高寒草原

８ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３５ 卷　
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ＡＭ 真菌群落的 Ｓｏｒｅｎｓｅｎ 相似性系数较高。 ＡＭ 真菌扩散主要依靠菌丝的生长，但菌丝扩散距离一般＜１０
ｍ［３６］，自然扩散（如风和动物取食）则可能使孢子的传播距离加大至 ２ ｋｍ 之内，人为因素尤其是农业是导致

ＡＭ 真菌扩散的一个重要原因［３６］。 主要分布于青藏高原“无人区”的高寒草原尚处于原生状态，因此，受生境

和扩散限制的影响，高寒草原 ＡＭ 真菌群落的较高相似度应主要在于不同海拔梯度中 ＡＭ 真菌的自然进化。
从单一植物（紫花针茅）看，不同海拔梯度中 ＡＭ 真菌群落相似度的较大差异亦反映了环境的影响。

影响 ＡＭ 真菌群落的多种因素沿海拔梯度所产生的相应变化均可能影响 ＡＭ 真菌的功能和组成［７］，其中

温度的影响至关重要［３７］。 高寒草原环境中，对 ＡＭ 真菌群落具有显著影响的土壤 ｐＨ 值、有效磷和有机碳含

量受海拔梯度影响。 可见，海拔主导下的水热环境所导致的土壤环境变化的综合作用影响着 ＡＭ 真菌的群落

组成。 因此，如果能进一步了解西藏高寒草原环境，特别是水、热梯度变化对 ＡＭ 真菌群落的影响，将有助于

深入理解 ＡＭ 真菌沿海拔梯度变化的实质。 同时，土壤 ｐＨ 值、有机碳对高寒草原 ＡＭ 真菌的繁殖与产孢能力

也具有显著影响，但影响趋势与藏东南色季拉山完全不同［７］，说明生境对 ＡＭ 真菌群落的重要影响。 一些研

究发现，随土壤 ｐＨ 降低 Ａ Ｍ 真菌物种多样性下降［３８⁃３９］，但孢子数量趋于增加［３８］，高寒草原环境中孢子密度、
Ｈ 值则均随 ｐＨ 下降显著降低。 可见，不同环境中影响 ＡＭ 真菌群落、产孢与侵染能力的主导因素、多种因子

的综合作用存在差异，更为深入地了解 ＡＭ 真菌群落的地理分布对预测其对高寒草原的影响与作用十分重

要。 需要指出的是，要全面、深入地理解土壤环境对 ＡＭ 真菌群落的影响，尚需从氮等其它土壤养分，以及土

壤质地、土壤结构等方面开展进一步的探索。

４　 结论

高原寒旱环境下，相对较小的海拔变化对 ＡＭ 真菌群落组成和菌根侵染具有较为显著的影响。 其中，ＡＭ
真菌种数、物种丰度、菌根侵染效应（菌根侵染率、侵染强度和丛枝丰度）随海拔上升在总体上均趋显著下降，
优势种、共有种种数及所占比例则呈相反趋势；ＡＭ 真菌繁殖与产孢能力对海拔变化亦很敏感，并表现出较为

典型的单峰分布格局；Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｅｉｎｅｒ 指数（Ｈ）随海拔梯度的变化不甚明显，仅至最高海拔 ４９５６ ｍ 时显著下

降；不同海拔梯度中极高的 ＡＭ 真菌 Ｓｏｒｅｎｓｅｎ 相似性系数则体现了共有种对群落构成的重要影响，这为进一

步探寻具高效抗逆能力的 ＡＭ 真菌的影响与作用提供了重要信息。 结果还表明，海拔主导下的土壤环境变化

对 ＡＭ 真菌群落组成具有重要影响。
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