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不同植物群落下铜尾矿废弃地生物结皮中真菌群落结
构的比较

李　 杨，刘　 梅，孙庆业∗

安徽大学资源与环境工程学院，合肥　 ２３０６０１

摘要：分布于铜尾矿废弃地的裸地表面及维管植物群落中的生物土壤结皮在尾矿废弃地生态恢复过程中扮演重要角色。 利用

分子生物学技术探讨了不同维管植物下以及不同演替阶段的生物土壤结皮中真菌的多样性及其群落结构的变化。 结果表明：
生物土壤结皮中的真菌主要包括子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）、担子菌门（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）和壶菌门（Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ），其中子囊菌门占

绝对优势，其相对丰度为 ５５．１２％—８７．７３％，其次为担子菌门相对丰度为 １２．２７％—４３．８６％；不同样本真菌群落结构在门、纲、目
以及属的水平存在显著差异；生物土壤结皮中真菌群落结构和多样性的差异与维管植物群落类型以及演替阶段不同的生物土

壤结皮的类型有关，与基质化学性质之间无显著的相关性。
关键词：生物土壤结皮； 真菌群落结构； 真菌群落多样性； 铜尾矿
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生物土壤结皮（ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｓｏｉｌ ｃｒｕｓｔｓ，ＢＳＣｓ）是由微细菌、真菌、藻类、地衣、苔藓等隐花植物及其菌丝、分泌

物等与土壤砂砾粘结形成的复合物，在干旱、半干旱以及极地、亚极地区等脆弱生态区域广泛分布［１］。 生物

土壤结皮细菌、真菌、地衣和苔藓植物的地下菌丝和假根能够黏结沙粒［２］，能有效地减小风和水对土壤地表

的侵蚀，更重要的是生物土壤结皮积极参与 Ｃ、Ｎ 的生物地球化学循环［１⁃４］、水分循环［２］、保持表层土壤的稳定

性［５］以及影响种子库［６］等，在维持干旱、半干旱区域生态系统的稳定中扮演重要角色［２，７］。 生物土壤结皮中

还生存着大量的土壤微生物，如真菌、细菌、原生动物和线虫等［７⁃９］。
铜尾矿是铜矿选矿过程中产生的粉末状矿业废弃物，表层尾矿在风和水的作用下移动性较强，表面稳定

性差，且表面易于发生干旱。 生物土壤结皮中的苔藓等是自然演替过程中常见的先锋植物，能改善环境条件

有利于维管植物的发育［２］，从而有利于尾矿的稳定。 野外调查发现，在弃置的铜尾矿废弃地自然生态恢复过

程中，尾矿废弃地的表面也形成大量的生物结皮，且可以划分为 ３ 种类型，即藻类结皮（ａｌｇａｌ ｃｒｕｓｔ）、藓类⁃藻类

混合结皮（ｍｏｓｓ⁃ａｌｇａｌ ｃｒｕｓｔ）和藓类结皮（ｍｏｓｓ ｃｒｕｓｔ），其中的藓类主要是黄色真藓（Ｂｒｙｕｍ ｐａｌｌｅｎｓｃｅｎｓ）。 这是

由于铜尾矿废弃地中的生物土壤结皮发育和分布特征不同于干旱和半干旱土壤的生物土壤结皮，在稳定的铜

尾矿裸地中先有藻类生长，然后苔藓植物侵入形成藓⁃藻结合结皮，随着演替的进行藓类结皮成为生物土壤结

皮主要成分。 这些生物土壤结皮为维管植物群落的形成发展提供了良好的场所，即使维管植物群落形成之

后，在植物群落的斑块状空隙处及维管植物之下仍存在大量的生物土壤结皮。 在尾矿中，生物土壤结皮不仅

能改善尾矿表层的风力侵蚀［２，５］，也可以有效地改善尾矿中的养分含量［２⁃４］，是尾矿中重要的碳氮来源为微生

物提供营养和能量来源［３⁃４，１０⁃１１］。 研究表明这些生物土壤结皮中生活着大量的蓝细菌及固氮微生物［１０⁃１１］，能
够有效改善表层尾矿的养分状况［１２］。

作为生物土壤结皮的重要组成部分，真菌的菌丝把表层土壤和其它成分粘连成一个稳定整体，使土壤表

现出一定的抗风蚀能力和持水能力［８］。 对于表层疏松的尾矿废弃地而言，稳定的表层有利于植物的定居和

植被的自然恢复。 迄今为止，关于尾矿废弃地表面自然生长的生物土壤结皮中微生物群落结构及其多样性鲜

有报道［１０］，本研究以生长在铜尾矿废弃地表面的生物土壤结皮为对象，通过分子生物学方法研究来自不同维

管植物群落以及不同演替阶段的生物土壤结皮中的真菌多样性及其群落结构的变化，进一步探讨不同植物群

落以及演替过程对生物土壤结皮真菌群落结构的影响。

１　 材料与方法

１．１　 研究区概况

铜陵地处长江中下游南岸，属亚热带季风气候，年平均气温 １６．２℃，夏季平均气温 ２７．４ ℃，无霜期平均为

２３０ ｄ，年平均降水量 １３９０ ｍｍ，年平均湿度为 ７５％—８１％。 本研究选取生长在铜陵杨山冲（３０°５４′Ｎ， １Ｉ７°５３′
Ｅ）铜尾矿废弃地上的生物土壤结皮。 杨山冲尾矿矿废弃地堆存尾矿 １３０８ 万 ｔ，库区面积 ２２ ｈｍ２，库区汇水面

积 ０．５４ ｋｍ２，该尾矿废弃地 １９９１ 年弃置停用后开始自然生态恢复过程，目前自然生长的主要维管植物群落包

括白茅 （ Ｉｍｐｅｒａｔａ ｃｙｌｉｎｄｒｉｃａ）、中华结缕草（Ｚｏｙｓｉａ ｓｉｎｉｃａ）、木贼 （Ｈｐｐｏｃｈａｅｔｅ ｒａｍｏｓｉｓｓｉｍｕｍ），藓－藻结合结皮零

星地分布在这些植物群落下及植物群落间的空地上，藓类结皮主要分布在尾矿裸地上。
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１．２　 样品采集与预处理

本研究于 ２０１０ 年 ４ 月从杨山冲尾矿库采集 ５ 种类型的生物土壤结皮，分别是白茅群落（ＹＢ）、中华结缕

草群落（ＹＪ）和木贼群落下（ＹＭ）的藓－藻混合结皮，藻类结皮（ＹＸ）和作为对照的无植物生长的裸地尾矿

（ＹＬ）。 每种样品采集 ４ 个平行样，将 ４ 个采样点所采集样本分别装入密封袋，做好标记，将其放入冰盒内，用
于真菌多样性研究。 在各生物土壤结皮采样处，同时采集紧贴生物土壤结皮下层的尾矿，每处采集的尾矿样

本分别装入密封袋，放入冰盒内，带回实验室后用于尾矿理化性质的测定。
１．３　 化学性质分析

有机质含量采用烧失量法（（５５０±５） ℃，６ ｈ） 测定，ｐＨ 值用酸度计（ｐＨＳ⁃３Ｃ 型精密 ｐＨ 计，上海雷磁仪

器厂）测定（Ｗ尾矿∶Ｖ水 ＝ １ ｇ ∶５ ｍＬ），总氮采用开氏定氮法测定，有效态磷采用钼蓝比色法测定［１３］。
１．４　 ＤＮＡ 提取

称取 ０．５ 克结皮样本用 １×ＴＥ 洗涤样本 ２ 遍去除腐殖质、色素、盐离子等并参照 Ｚｈｏｕ［１４］的提取方法提取

基因组总 ＤＮＡ。
１．５　 ＰＣＲ 扩增与酶切

真菌 ＰＣＲ 扩增使用 １８Ｓ ｒＲＮＡ 通用引物， Ｆ：５′⁃ＧＧＡ ＧＧＡ ＴＴＡ ＧＧＧ ＴＣＣ ＧＡＴ ＴＣＣ⁃３′；Ｒ：５′⁃ＣＴＴ ＣＣＧ ＴＣＡ
ＡＴＴ ＣＣＴ ＴＴＡ ＡＧ⁃３′。 用 ＤＮＡ 纯化试剂盒对扩增的 ＰＣＲ 产物进行胶回收纯化（等量混合同一植物群落的 ４
个平行样品的 ＰＣＲ 产物），将已纯化的 ＰＣＲ 产物与 ｐＥＡＳＹ⁃Ｔ３⁃Ｖｅｃｔｏｒ 连接并转入 Ｅ．ｃｏｌｉ ＤＨ５ａ 感受态细胞。
细胞在含有 Ｘ⁃Ｇａｌ 和 ＩＰＴＧ 并混有 １００μｇ ／ ｍＬ 氨苄青霉素的 ＬＢ 固体平板上 ３７℃培养 １２ｈ。 利用蓝白筛选和

Ａｍｐ 抗性筛选阳性克隆，挑取阳性单菌落于 ＬＢ 液体培养基中 ３７℃水浴振荡培养 ４—６ ｈ，以菌液作为模板以

Ｍ１３⁃Ｆ、Ｍ１３⁃Ｒ 为引物做 ＰＣＲ 扩增。 Ｍ１３⁃Ｆ：５′⁃ＧＴＡ ＡＡＡ ＣＧＡ ＣＧＧ ＣＣＡ ＧＴ⁃３′；Ｍ１３⁃Ｒ：５′⁃ ＣＡＧ ＧＡＡ ＡＣＡ
ＧＣＴ ＡＴＧ ＡＣ⁃３′。 分别选用限制性内切酶 Ｈｈａ Ｉ 和 Ｍｓｐ Ｉ 对 Ｍ１３ 扩增产物进行酶切消化，用 ２．０％的琼脂糖凝

胶电泳对酶切片段进行分离检测，根据酶切图谱对克隆子进行分型。 每一个基因型可以作为一个分类操作单

位（Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ Ｕｎｉｔ，ＯＴＵ）选择具有代表性的菌液进行测序。 研究中将所有获得的序列构建系统

发育树，剔除非真菌的序列并将真菌的 １８Ｓ ｒＲＮＡ 基因序列提交到 ＮＣＢＩ，获得登录号为 ＫＴ２８５７１５⁃ＫＴ２８５８０１。
１．６　 数据分析

以香农⁃威纳指数（Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ ｉｎｄｅｘ）和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数来计算真菌物种多样性，以 Ｐｉｅｌｏｕ 指数计算真

菌物种的均匀度。 采用 ＳＰＳＳ １９．０ 进行理化数据以及 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关性分析，用 Ｏｎｅ ｗａｙ ＡＮＯＶＡ （Ｄｕｎｃａｎ 检

验） 进行多重比较（Ｐ＜０．０５）比对。 使用 ＭＥＧＡ ４．０ 进行系统发育树的构建。 利用 Ｍｏｔｈｕｒ（１．３１．２）计算不同

ＯＴＵｓ 的相似度，以相似度为 ０．９７ 构建 ＯＴＵ 矩阵。 利用 Ｒ 语言（Ｒ ３．２）基于 ＯＴＵ 矩阵计算 Ｂｒａｙ⁃Ｃｕｒｔｉｓ 距离矩

阵并进一步做非度量多维尺度分析（ｎｏｎ⁃ｍｅｔｒｉｃ ｍｕｌｔｉｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ ｓｃａｌｉｎｇ，ＮＭＤＳ）。 在 Ｒ 语言环境中使用典范

相关分析（ｃａｎｏｎｉｃａｌ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ，ＣＣＡ）鉴定影响真菌群落结构的主要影响因素，并用蒙特卡洛检验分

析环境因子与真菌群落结构的相关性。

２　 结果与分析

２．１　 生物土壤结皮中真菌多样性及结构变化

不同植物群落以及不同演替阶段下的 ５ 种类型生物土壤结皮中真菌多样性指数的变化如表 １ 所示，从表

１ 可以看出，白茅群落下结皮和真藓结皮中总的克隆数远低于结缕草群落中结皮和裸地，尽管木贼群落中的

结皮具有较高的克隆数，但其的 ＯＴＵｓ 在 ５ 个样本中是最低的。 Ｓｈａｎｎｏｎ－Ｗｉｅｎｅｒ、Ｓｉｍｐｓｏｎ、Ｐｉｅｌｏｕ 指数以及稀

释曲线（图 １）均表明，在 ５ 个样本中生长在木贼群落中的结皮和裸地处较低。 这些结果表明生长在不同植物

群落中以及不同演替阶段的生物土壤结皮中真菌多样性及均匀度存在差异。
系统发育树（图 ２，图 ３）显示在门、优势纲和优势目 ３ 个分类水平上 ５ 个生物土壤结皮样本中真菌群落结

构的差异。 在所分析的 ５ 个生物土壤结皮样本中，共检测出隶属于 ３ 个门的真菌（即子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）
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表 １　 各样本的生物多样性指数

Ｔａｂｌｅ １　 Ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘｅｓ ｉｎ ｅａｃｈ ｓａｍｐｌｅ

样品
Ｓａｍｐｌｅｓ

克隆数
Ｎｏ． ｏｆ ｃｌｏｎｅｓ ＯＴＵｓ Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 指数

Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ ｉｎｄｅｘ
Ｐｉｅｌｏｕ 指数
Ｐｉｅｌｏｕ ｉｎｄｅｘ

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

库容 ／ ％
Ｃｏｖｅｒａｇｅ

ＹＢ ９８ １９ ３．６９９ ０．８０７ ０．９０１ ９４．９０

ＹＪ １６５ ２３ ３．２５１ ０．６３７ ０．８４３ ９４．５５

ＹＭ １０６ ９ ２．６７９ ０．５７５ ０．８１２ ９９．０６

ＹＸ ９８ ２３ ３．７２２ ０．８１２ ０．８９３ ８８．７８

ＹＬ １５０ １３ ２．７９３ ０．５６２ ０．８０５ ９６．６７

　 　 ＹＢ，ＹＪ 和 ＹＭ 分别表示白茅群落、中华结缕草群落和木贼群落下的藓⁃藻混合结皮，ＹＸ 表示藻类结皮，ＹＬ 表示作为对照的无植物生长的裸

地尾矿

图 １　 各生物土壤结皮样本的稀释性曲线

Ｆｉｇ．１　 Ｒａｒｅｆａｃｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｆｏｒ ｅａｃｈ ｓａｍｐｌｅ

　 ＹＢ，ＹＪ 和 ＹＭ 分别表示白茅群落、中华结缕草群落和木贼群落下

的藓⁃藻混合结皮，ＹＸ 表示藻类结皮，ＹＬ 表示作为对照的无植物

生长的裸地尾矿

（图 ２ ）、 担 子 菌 门 （ Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ ） 和 壶 菌 门

（Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）（图 ３））。 在子囊菌门和担子菌门中

共检 测 出 ８ 个 纲， 包 括 子 囊 菌 门 的 座 囊 菌 纲

（Ｄｏｔｈｉｄｅｏｍｙｃｅｔｅｓ）、散囊菌纲（Ｅｕｒｏｔｉｏｍｙｃｅｔｅｓ）、盘菌纲

（Ｐｅｚｉｚｏｍｙｃｅｔｅｓ）、酵母纲（Ｓａｃｃｈａｒｏｍｙｃｅｔｅｓ）和外囊菌纲

（Ｔａｐｈｒｉｎｏｍｙｃｅｔｅｓ） 等 ５ 纲以及担子菌门的伞菌纲

（Ａｇａｒｉｃｏｍｙｃｅｔｅｓ）、银耳纲（Ｔｒｅｍｅｌｌｏｍｙｃｅｔｅｓ）和微球黑粉

菌纲（Ｍｉｃｒｏｂｏｔｒｙｏｍｙｃｅｔｅｓ）等 ３ 纲。 在 ８ 个纲中，相对丰

度较高的优势纲主要包括担子菌门的伞菌纲、银耳纲

（图 ３）和子囊菌门的座囊菌纲、散囊菌纲（图 ２），这 ４
个纲占总检测出真菌的比例均超过 ９０％，其中生活在

木贼群落中的生物结皮仅有 ３ 个纲，即座囊菌纲、散囊

菌纲和伞菌纲。 在研究的 ５ 个样本中，裸地处和结缕草

群落下的生物结皮中拥有较高丰度的座囊菌纲和较低

丰度的散囊菌纲，而裸地处和藓类结皮中伞菌纲和银耳

纲相对丰度低于其他其他 ３ 个生物结皮样本。 盘囊菌纲仅在白茅群落下结皮以及藓类结皮中以较低的相对

丰度存在，而酵母纲和外囊菌纲也仅分别在裸地处和结缕草群落下结皮中以较低的相对丰度存在。 基于纲的

水平，５ 个样本在真菌群落组成方面存在很大的差异，这一结果表明植物群落对生物结皮中真菌群落种类组

成的影响是非常显著的。 ５ 个样本不仅在优势门和优势纲的水平上存在显著差异，在子囊菌门优势目水平上

也表现出显著的差异。 在裸地和白茅群落、结缕草群落下的结皮中有 ３ 个优势目，其相对丰度均表现为座囊

菌目（Ｄｏｔｈｉｄｅａｌｅｓ）＞ 格孢菌目（Ｐｌｅｏｓｐｏｒａｌｅｓ）＞ 刺盾炱目（Ｃｈａｅｔｏｔｈｙｒｉａｌｅｓ）；而在藓类结皮和木贼群落下的结皮

中仅有格孢菌目和刺盾炱目两个优势目，且前者的相对丰度显著高于后者。
通过与 ＧｅｎＢａｎｋ 比对，在 ５ 个样本所检测出的系列中，隶属于子囊菌门和单子菌门的真菌分别有 １７ 属和

１２ 属。 其中在至少某一样本中相对丰度大于 ５％的优势属分别为 ９ 属和 ５ 属。 具有较低的相对丰度、并仅在

于某一或某两个样本中的属主要包括子囊菌门的 Ｔａｐｈｒｉｎａ、 Ｌａｍｐｒｏｓｐｏｒａ、Ｃｏｃｈｌｉｏｂｏｌｕｓ、Ｃａｎｄｉｄａ、Ｂｉｍｕｒｉａ、
Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ 等和单子菌门的 Ｓｐｈａｃｅｌｏｔｈｅｃａ、Ｒｈｏｄｏｔｏｒｕｌａ、Ｒｈｏｄｏｓｐｏｒｉｄｉｕｍ、Ｈｙｐｈｏｄｏｎｔｉａ、Ｆｅｌｌｏｍｙｃｅｓ、Ｃｙｐｈｅｌｌｏｓｔｅｒｅｕｍ
等。 从系统发育树中可以看出，５ 个样本在属的水平上仍然存在着显著的差异。 在 １４ 个优势属中，只有单子

菌门的 Ｒｉｃｋｅｎｅｌｌａ 属在 ５ 个样本中均有分布，仅在某一样本具有较高相对丰度的属包括 Ｐｈａｅｏｓｐｈａｅｒｉａ、
Ｌｅｐｔｏｓｐｈａｅｒｉａ、Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ、Ｃｏｌｌｙｂｉａ 和 Ｔｒｉｃｈｏｓｐｏｒｏｎ。 其中，Ｌｅｐｔｏｓｐｈａｅｒｉａ、Ｃｏｌｌｙｂｉａ 和 Ｔｒｉｃｈｏｓｐｏｒｏｎ 仅在白茅群落下

的生物结皮中占优势，而 Ｐｈａｅｏｓｐｈａｅｒｉａ 和 Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ 仅分别在木贼群落下结皮以及藓类结皮中占优势。
２．２　 生物土壤结皮的化学性质变化

研究区域生物土壤结皮基本化学性质如表 ２ 所示。 从表 ２ 可以看出，生物土壤结皮基本表现出微碱性；
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图 ２　 基于邻接法构建的 ５ 个生物土壤结皮的子囊菌门的系统发育树

Ｆｉｇ．２　 Ｎｅｉｇｈｂｏｕｒ⁃ｊｏｉｎｉｎｇ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ｐｈｙｌｕｍ Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ ｉｎ ５ ＢＳＣｓ ｓａｍｐｌｅｓ
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图 ３　 基于邻接法构建的 ５ 个生物土壤结皮的担子菌门和壶菌门的系统发育树

Ｆｉｇ．３　 Ｎｅｉｇｈｂｏｕｒ⁃ｊｏｉｎｉｎｇ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ ｐｈｙｌａ Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ ａｎｄ Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ ｉｎ ５ ＢＳＣｓ ｓａｍｐｌｅｓ

不同生物土壤结皮中的烧失量、总氮和有效磷含量表现出一定的差异，生长在植物群落下的生物土壤结皮和

苔藓生物土壤结皮中的烧失量、总氮和有效磷含量高于裸地处。 不同区域的生物土壤结皮在有效态 Ｃｕ 和 Ｚｎ
含量上无差异，但生长在白茅群落中的生物结皮中（ＹＢ）有效态 Ｐｂ 含量显著高于裸地处（ＹＬ）。 生长在铜尾

矿废弃地表面的生物结皮中较高是有效态 Ｃｕ、Ｚｎ 和 Ｐｂ 主要与尾矿本身含有较高的重金属有关。
２．３　 影响生物土壤结皮中真菌多样性及结构的因素

ＮＭＤＳ 图（图 ４）显示不同植物群落与演替阶段均对真菌的群落结构产生影响，其中不同植物群落下真菌

群落结构随着轴 ２ 分离，不同的演替阶段下真菌群落结构沿着轴 １ 发生变化。 通过 ＣＣＡ 分析（图 ５）发现这

种真菌群落结构变化并不是主要由尾矿的基质化学性质影响的，同时真菌群落多样性指数与化学性质均无显

著的相关性（表 ３）。
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表 ２　 生物结皮下表层尾矿的主要化学性质（平均值±标准差，ｎ＝４）

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｉｎ ｔａｉｌｉｎｇｓ ｕｎｄｅｒ ＢＳＣｓ （ｍｅａｎ±Ｓｔｄ， ｎ＝ ４）

样品
Ｓａｍｐｌｅｓ ｐＨ

烧失量
Ｌｏｓｓ⁃ｏｎ⁃ｉｇｎｉｔｉｏｎ ／

（ｇ ／ ｋｇ）

总氮
Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ／

（ｍｇ ／ ｋｇ）

有效磷
Ａｖａｉｌａｂｌｅ

ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ／
（ｍｇ ／ ｋｇ）

有效态 Ｃｕ
Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｃｕ ／

（ｍｇ ／ ｋｇ）

有效态 Ｐｂ
Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｐｂ ／

（ｍｇ ／ ｋｇ）

有效态 Ｚｎ
Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｚｎ ／

（ｍｇ ／ ｋｇ）

ＹＢ ７．７６±０．０３ａ １２．２９±３．５７ａ ５２．２４±２７．６９ａｂ １７．７３±３．５２ｂ ３０．１９±７．２５ａ ２．６７±０．８６ｂ １８．３３±５．８２ａ

ＹＪ ７．７５±０．１０ａ １４．４７±７．１０ａｂ １６９．１５±８１．１９ａｂ １７．３５±３．５２ｂ ２５．９６±１０．５２ａ １．７０±０．１７ａｂ １６．５０±５．０２ａ

ＹＭ ７．６５±０．１７ａ ２３．７６±１１．２５ｂ １２７．４７±９７．５４ａｂ １９．０６±５．７０ｂ ４３．９８±２１．２８ａ １．８８±１．１７ａｂ １４．９４±２．１３ａ

ＹＸ ７．５９±０．１０ａ １１．６３±５．３９ａ ２００．９４±１９７．２１ｂ １５．２５±４．６１ａｂ ４３．１４±１４．８７ａ １．９９±０．６５ａｂ １５．７２±４．４３ａ

ＹＬ ７．６７±０．２３ａ ４．８２±１．０６ａ ５．５６±９．３６ａ ９．９４±２．４６ａ ４０．４１±９．３４ａ ０．８８±０．４１ａ １５．７７±３．５４ａ

　 　 同列数据后不同小写字母表示在 ０．０５ 水平差异显著

图 ４　 ５ 种生物土壤结皮真菌群落结构的 ＮＭＤＳ 分析

　 Ｆｉｇ．４　 ＮＭＤＳ ｐｌｏｔ ｆｏｒ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｉｎ ５ ＢＳＣｓ

ｓａｍｐｌｅｓ　

３　 讨论

在所分析的 ５ 个生物土壤结皮样本中，共检测出隶

属于 ３ 个门的真菌（即子囊菌门、担子菌门和壶菌门），
而构成沙漠生物结皮的其他门类真菌 （如接合菌门

Ｚｙｇｏｍｙｃｏｔａ） ［１５］未被检出，也许与 ＤＮＡ 提取或 ＰＣＲ 扩

增所用的引物偏好性有关［８］。 在检出的真菌中，子囊

菌门真菌在所有样本中均占优势（５５．１２％—８７．７３％），
其次为担子菌门（１２．２７％—４３．８６％），壶菌门相对丰度

最低（≤１．０２％），这一结果与在其他干旱、半干旱区域

得到的结果基本一致［８，１６⁃１７］，但与安曼、北美和以色列

沙漠生物结皮中的研究结果有所不同。 毛乌素沙漠的

生物结皮中子囊菌门仅占了全部真菌总数的 ５８％［８］，
而在安曼、北美及以色列沙漠生物结皮中子囊菌所占的

比例均在 ９０％ 以上［１８－２０］。 赵宇龙等［８］ 认为土生物壤

结皮中子囊菌门所占比例的差异这可能与地理位置，环

图 ５　 真菌群落结构与环境因子的典范相关分析

Ｆｉｇ．５　 Ｃａｎｏｎｉｃａｌ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ （ＣＣＡ） ｆｏｒ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｗｉｔｈ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｖａｒｉａｂｌｅｓ

境因素和发育阶段等因素有关。 另一方面，不同生物土壤结皮中真菌群落结构的差异可能与不同结皮所形成

的微环境有关［１６，１９］。 Ａｂｅｄ 等［１８］发现在安曼的沙漠生物结皮中格孢菌目占绝对优势。 而本研究中，生长于木

贼群落下的结皮和藓类结皮中黄色真藓（Ｂｒｙｕｍ ｐａｌｌｅｓｃｅｎｓ）在结皮中的相对丰度明显高于而其他三种类型的
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结皮，而藻类在结皮中的相对盖度则表现相反，Ａｂｅｄ 等［１８］ 的研究发现以蓝细菌占优势的结皮与以地衣占优

势的结皮在真菌群落结构方面存在显著差异。

表 ３　 生物土壤结皮中真菌多样性指数和主要化学性质的相关性分析

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ （Ｐｅａｒｓｏｎ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ） ｂｅｔｗｅｅｎ ｆｕｎｇｕｓ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘｅｓ ａｎｄ ｍａｉｎ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

多样性指数
Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘｅｓ

相关性
Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｐＨ

烧失量
Ｌｏｓｓ⁃ｏｎ⁃
ｉｇｎｉｔｉｏｎ

总氮
Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ

有效磷
Ａｖａｉｌａｂｌｅ
ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ

有效态 Ｃｕ
Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｃｕ

有效态 Ｐｂ
Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｐｂ

有效态 Ｚｎ
Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｚｎ

ＯＴＵｓ Ｐｅａｒｓｏｎ 相关性 ０．１７６ －０．３２３ ０．５２５ ０．０７９ －０．５５１ ０．３２９ ０．４６４

显著性（双侧） ０．７７７ ０．５９６ ０．３６４ ０．８９９ ０．３３６ ０．５８９ ０．４３１

Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 指数 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关性 ０．１１２ －０．２４９ ０．３４６ ０．２０４ －０．３６０ ０．６８２ ０．６５６

显著性（双侧） ０．８５８ ０．６８６ ０．５６８ ０．７４２ ０．５５２ ０．２０５ ０．２２９

Ｐｉｅｌｏｕ 指数 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关性 －０．０１１ －０．１４８ ０．３１７ ０．２５９ －０．１７９ ０．７６１ ０．５９８

显著性（双侧） ０．９８６ ０．８１２ ０．６０４ ０．６７４ ０．７７３ ０．１３５ ０．２８７

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关性 ０．１０２ －０．１２１ ０．３１７ ０．３１８ －０．２９１ ０．７９７ ０．６６６

显著性（双侧） ０．８７１ ０．８４６ ０．６０４ ０．６０２ ０．６３５ ０．１０６ ０．２２０

　 　 使用主要化学性质的均值与各真菌多样性指数做 Ｐｅａｒｓｏｎ 线性相关

从优势属的层面通过与 ＧｅｎＢａｎｋ 比对，在 ５ 个样本所检测出的系列中，隶属于子囊菌门和单子菌门的真

菌分别有 １７ 属和 １２ 属，在属的水平本研究中真菌的多样性低于 Ｎｅｇｅｖ 沙漠的 ４９ 属［１５］ 和安曼沙漠生物结皮

中的 ４４ 属［１８］。 尽管本研究中的某些优势属（如 Ｃｏｎｉｏｓｐｏｒｉｕｍ、Ｐｈａｅｏｓｐｈａｅｒｉａ、Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ、Ｐｈｏｍａ 和 Ｃｒｙｐｔｏｃｏｃｃｕｓ
等）在沙漠生物结皮中也广泛分布，但在沙漠生物土壤结皮中占优势的 Ｃｈａｅｔｏｍｉｕｍ、Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ、Ｕｌｏｃｌａｄｉｕｍ、
Ｆｕｓａｒｉｕｍ 等属［８，１５，１７⁃１８］在本研究中并未检测出；而本研究中的优势属如子囊菌门的 Ｄｉｓｃｏｓｐｈａｅｒｉｎａ 和单子菌门

的 Ｒｉｃｋｅｎｅｌｌａ、Ｇｌｏｂｕｌｉｃｉｕｍ 和 Ｔｒｉｃｈｏｓｐｏｒｏｎ 等在沙漠生物结皮中未检出或并不占优势。 Ｇｒｉｓｈｋａｎ 等［１５］ 发现

Ｐｈｏｍａ 属的物种仅在某些湿度较高区域的生物结皮中占优势，而本研究中地势较洼、含水量较高的木贼群落

下的生物结皮中 Ｐｈｏｍａ 属的物种的相对丰度反而低于含水量较低的裸地处（图 １），另外在毛乌素沙漠的生

物结皮中利用分子生物学手段并未检测出该属［８］。 研究发现 Ａｕｒｅｏｂａｓｉｄｉｕｍ 属在以蓝细菌占优势的生物结皮

中占优势［１８］，本研究中该属也是在结缕草群落和裸地处以蓝细菌为主的藻类结皮中占优势。
早期对铜尾矿废弃地上生物结皮的研究表明［１２，２１］ 植物群落能提高尾矿中的有机物质和营养物质，但与

干旱、半干旱区域的生物结皮相比，本研究中生物结皮中的总氮含量低于生长在沙漠中表层土壤［２２］，这也表

明所研究铜尾矿废弃地在氮素含量方面仍表现非常贫瘠。 本研究并没有显示出真菌群落多样性和结构与所

检测样本的化学性质的相关性，显然植物构建后化学因素的微量改善可能并不是造成生物土壤结皮中真菌群

落结构改变的主要因素。 尽管有研究表明土壤中 Ｃ 以及 Ｃ ／ Ｎ 比率能够影响真菌组成［２３］，但本研究中营养贫

瘠的裸地处真菌多样性比生长在营养较为丰富的木贼群落下生物结皮中具有更高的生物多样性。 裸地中较

高的真菌多样性表明裸地中所含有的少量养分能够满足这些真菌的需求［１６］，白茅、中华结缕草和木贼三种维

管植物群落下生物结皮中真菌多样性的差异，表明了植物群落类型对生物结皮真菌多样性的影响是非常显著

的。 研究表明，来自植物的凋落物及其分解产物能够影响生物结皮中真菌的结构和多样性［１７］，同时不同植物

群落所形成的不同的环境条件（微生境）也会影响生物结皮中真菌的结构和多样性［１６］。 另一方面，生物土壤

结皮的演替过程也是造成真菌群落结构改变的又一因素。 不同演替阶段的生物土壤结皮对尾矿的土壤发生

过程起到不一样的作用，例如藻类结皮能向体外分泌以多糖为主的物质［２４］能够促进真菌的生长，死亡的藻体

也能够给真菌生长提供有机物质，而苔藓结皮的形成也进一步地加速了尾矿风化的速度并累积风尘物质包括

植物的一些必要元素包括 Ｐ、Ｋ 等［２４］，这些都可能是改变生物土壤结皮的重要因素。 因此本研究中不同样本

真菌群落结构和多样性的差异可能受维管植物群落类型、微地形、结皮类型（藻类结皮、藓类－藻类混合结皮

和藓类结皮）以及基本理化性质等多重影响。
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４　 结论

生活于铜陵铜尾矿表面的生物土壤结皮中的真菌主要隶属于子囊菌门和担子菌门，子囊菌门占绝对优

势；不同样本真菌群落结构在门、纲、目以及属的水平存在显著差异；生物土壤结皮中真菌群落的结构与多样

性与基质化学性质之间无显著的相关性；生物土壤结皮中真菌群落结构和多样性的差异与维管植物群落类型

以及演替阶段不同的生物土壤结皮的类型有关。
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