
第 ３７ 卷第 １１ 期

２０１７ 年 ６ 月

生 态 学 报

ＡＣＴＡ ＥＣＯＬＯＧＩＣＡ ＳＩＮＩＣＡ
Ｖｏｌ．３７，Ｎｏ．１１
Ｊｕｎ．，２０１７

ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

基金项目：国家自然科学基金项目（４１３７１２６４；４１０７１１７８）；城市与区域生态国家重点实验室自主方向项目（ＳＫＬＵＲＥ２０１２⁃１⁃０３）

收稿日期：２０１６⁃０３⁃２８； 　 　 网络出版日期：２０１６⁃００⁃００

∗通讯作者 Ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ａｕｔｈｏｒ．Ｅ⁃ｍａｉｌ： ｂｄｃｈｅｎ＠ ｒｃｅｅｓ．ａｃ．ｃｎ

ＤＯＩ： １０．５８４６ ／ ｓｔｘｂ２０１６０３２８０５６３

向丹， 徐天乐， 李欢，陈保冬．丛枝菌根真菌的生态分布及其影响因子研究进展．生态学报，２０１７，３７（１１）：　 ⁃ 　 ．
Ｘｉａｎｇ Ｄ， Ｘｕ Ｔ Ｌ， Ｌｉ Ｈ， Ｃｈｅｎ Ｂ Ｄ．Ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇｉ ａｎｄ ｔｈｅ ｉｎｆｌｕｅｎｃｉｎｇ ｆａｃｔｏｒｓ．Ａｃｔａ Ｅｃｏｌｏｇｉｃａ Ｓｉｎｉｃａ，２０１７，３７（１１）：
　 ⁃ 　 ．

丛枝菌根真菌的生态分布及其影响因子研究进展

向　 丹１，２， 徐天乐１，３， 李 欢２，陈保冬１，３，∗

１ 中国科学院生态环境研究中心城市与区域生态国家重点实验室，北京　 １０００８５

２ 青岛农业大学资源与环境学院，青岛　 ２６６１０９

３ 中国科学院大学， 北京　 １０００４９

摘要：丛枝菌根（ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａ， ＡＭ）共生体系对于植物适应各种逆境胁迫具有重要积极作用。 ＡＭ 真菌还能够通过根

外菌丝网络调节植物群落结构和演替，深刻影响生态系统结构和功能的稳定性。 ＡＭ 真菌生态生理功能的发挥主要取决于其

生态适应性，明确 ＡＭ 真菌在不同环境中的多样性、生态适应性以及对各种生态因子的响应机制，是 ＡＭ 真菌资源管理、功能发

掘与利用的前提。 迄今为止，有关各种生态因子对 ＡＭ 真菌多样性的影响已有不少研究，但是 ＡＭ 真菌生态分布及其形成机制

仍缺乏系统的研究和理论分析。 综述了生物因子和非生物因子对 ＡＭ 真菌生态分布的影响，结合大型生物空间分布理论探讨

了 ＡＭ 真菌生态分布规律和建成机制，分析了当前本研究领域所存在的问题和动向，以期推动相关研究进展。
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菌根是由高等植物根系与菌根真菌形成的互惠共生体，而丛枝菌根（ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ，ＡＭ）是分布最

为广泛宿主植物种类最多的菌根类型［１］。 ＡＭ 共生体系对植物生长有诸多有益的生理和生态效应［２⁃６］，如增

强宿主植物对各种逆境胁迫的抵抗力，提高植物的竞争力和成活率；通过根外菌丝网络能够调节植物群落结

构和演替，参与生态系统物质循环、能量流动和信息传递，深刻影响生态系统结构和功能的稳定性；促进土壤

团聚体形成，提高土壤结构稳定性，有利于水土流失地区的植被恢复。 ＡＭ 真菌生态生理功能的发挥在很大

程度上取决于其生态适应性。 大量研究表明，ＡＭ 真菌的种间、生态型之间存在明显的形态、生理和功能差

异［７⁃１０］，因此，明确 ＡＭ 真菌在不同生态环境中的多样性、生态适应性以及对各种生态因子的响应机制，是发

掘和利用 ＡＭ 真菌资源的前提。 迄今为止，关于不同生态因子对 ＡＭ 真菌多样性的影响已有较多研究。 本文

系统总结了生物因子和非生物因子对 ＡＭ 真菌生态分布的影响，并结合大型生物空间分布理论初步探讨了

ＡＭ 真菌生态分布规律和建成机制，同时分析了当前研究中存在的问题和不足，以期推动相关研究进展。
１　 ＡＭ 真菌物种多样性与生态分布

与植物具有丰富的物种资源相似，由于进化历程和生存环境的差异，ＡＭ 真菌也具有丰富的物种多样性。
Ｓｃｈüßｌｅｒ 等［１１］通过对广泛真菌类群的 １８Ｓ ｒＲＮＡ 序列分析，将 ＡＭ 真菌的分类地位从目提高到门的水平，成立

独立的球囊菌门 Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ，包含 １ 纲、４ 目、７ 科、９ 属，建立起了 ＡＭ 真菌的最初分类系统 （ ＣＡＢＩ
Ｂｉｏｓｃｉｅｎｃｅ，ＵＫ，２００４；ＩＮＶＡＭ，ＵＳＡ，２００４）。 此后又根据现有 ＡＭ 真菌基因序列（主要为 １８Ｓ ｒＲＮＡ、还包括

２８ｓ、ＩＴＳ、β⁃ｔｕｂｕｌｉｎ 基因）更新了分类系统，目前该门已包含 １１ 科 １８ 属，共 ２１４ 种（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ． ｌｒｚｍｕｅｎｃｈｅｎ．
ｄｅ ／ ⁃ｓｃｈｕｅｓｓｌｅｒ ／ ａｍｐｈｙｌｏ ／ ａｍｐｈｙｌｏ＿ｔａｘｏｎｏｍｙ．ｈｔｍｌ）． 最近，Ｒｅｄｅｃｋｅｒ 等［１２］对 ＡＭ 真菌的分类系统做了统一划分，
形成了 １ 纲 ４ 目 １１ 科 ２５ 属的最新分类系统，包括了 ２５０ 个物种。 据 Ｂｏｒｓｔｌｅｒ 等［１３］估计，全球范围内 ＡＭ 真菌

的种类至少应有 １２５０ 种。 我国迄今已发现 １４６ 种 ＡＭ 真菌 （约占全球已报道总数的 ６０％），其中包括 １３ 个

新种［１４］。 Öｐｉｋ 等［１５］通过数据挖掘和进化分析将公共数据库里的 ＡＭ 真菌 ＳＳＵ 序列定义为 ２８２ 个 ＶＴ
（Ｖｉｒｔｕａｌ Ｔａｘａ，虚拟分类单元），并且稀释曲线分析表明取样强度未达饱和，更多 ＶＴ 有待发掘。 Öｐｉｋ 等［１６］ 通

过对全球 ２５ 个位点采集的 ９６ 种植物的根内 ＡＭ 真菌群落分析，证实了这一推断，发现了 ５９ 个新的 ＶＴ，将全

球已记录的 ＡＭ 真菌 ＶＴ 数目推进到 ３４１ 个。
在陆地生态系统中，由于地球陆地表面的气候类型总体呈带状分布，因而与气候类型相对应大型动植物

都呈现出明显的地带性和区域性分布特征。 土壤也有明显的地带分布特征，但是对于土壤中的微生物而言，
其是否具有地带性分布特征仍然存在广泛争议［１７⁃１８］。 传统观念认为微生物在世界范围内是随机分布的，群
落结构主要受到局域尺度上环境因子的制约［１９］。 另一种观点则认为，微生物多样性的分布存在生物地理学

和宏生态学模式，由局域环境的生态因子、区域的历史过程、生物地理学及进化因子共同控制，即同大型生物

一样，存在着大尺度上的地带性分布及局域尺度的非地带性分布［２０］。 对于 ＡＭ 真菌来说，有关其生态分布格

局的研究非常有限。 ＡＭ 真菌与植物形成共生体系，具有紧密的联系，地上植被常可对 ＡＭ 真菌群落产生关

键影响， 反之亦然［２１⁃２４］。 此外，ＡＭ 真菌的分布被证明受到各种非生物因子，尤其是土壤环境的影响［２５⁃２６］。
目前关于 ＡＭ 真菌生态分布的研究表明，ＡＭ 真菌的地理分布十分广泛，几乎遍布于每一陆地板块［２７］。

迄今为止，几乎所有的纬度地带及生态系统，只要有植被存在，包括北极和受人类严重干扰的地区，都有关于

ＡＭ 真菌的报道［１６， ２８］。 在不同生态系统中，ＡＭ 真菌多样性表现出明显的差异，Öｐｉｋ［２８］总结了 ２６ 篇自然生态

系统中菌根真菌多样性的文献，发现 ＡＭ 真菌物种数：热带森林＞草地＞温带森林＞人为干扰的环境（农田和污

染区）。 Ｔｒｅｓｅｄｅｒ［２９］的研究表明，温带草原 ＡＭ 真菌丰度是北方针叶林的 ６３ 倍。 刘润进等［３０］总结 ＡＭ 真菌多

样性相关研究发现，不同生态系统中 ＡＭ 真菌 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 指数存在显著差异，其中污染生态系统中的

Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 指数最低（１．６７），森林生态系统中最高（２．７５）。 在全球尺度上，Öｐｉｋ 等［１６］ 通过对 ６ 个洲（南
极洲除外）的 ２６ 个样点进行 ４５４ 高通量测序，发现不同大洲和气候带的 ＡＭ 真菌群落组成存在显著差异。
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Ｄａｖｉｓｏｎ［３１］等基于 １０１４ 个植物根部样品对 ＡＭ 真菌在全球尺度下的空间分布格局进行了调查，结果表明虽然

在该尺度下 ＡＭ 真菌未形成明显的空间格局，但空间距离对 ＡＭ 真菌的群落组成的产生了重要影响，即扩散

限制对 ＡＭ 真菌的地理分布具有重要作用。 这一系列的研究结果进一步暗示了 ＡＭ 真菌在全球尺度上可能

存在某种特殊的地带性分布特征。 然而，想要通过大尺度（比如全球尺度）的野外调查揭示 ＡＭ 真菌地理分

布特征是极其艰巨的工作。 目前，不同研究者在不同区域和局域尺度研究了 ＡＭ 真菌多样性及其分布特征，
为全面揭示 ＡＭ 真菌生态分布规律及其建成机制奠定了一定的基础。

２ 影响 ＡＭ 真菌分布的生态因子

目前的研究表明，影响 ＡＭ 真菌生态分布的环境因子可大致可分为非生物因子和生物因子。 非生物因子

主要分为土壤因子、地理因子和气候因子。 土壤因子包括土壤类型、土壤 ｐＨ 值、土壤养分、土壤结构和水分

含量等；地理因子包括地理经纬度、海拔；气候因子主要有温度、光照、季节、气候类型等。 生物因子如宿主植

物及人为干扰（土地利用、放牧等）也会对 ＡＭ 真菌的分布产生明显的影响。 值得注意的是各生态因子并不

是独立地对 ＡＭ 真菌产生作用，而是作为一个整体综合发挥作用（图 １）。
２．１　 土壤因子对 ＡＭ 真菌分布的影响

ＡＭ 真菌主要分布在根系周围的土壤中，因此它与土壤环境的关系十分密切。 已有研究表明，土壤的类

型、质地、透气性、盐碱度、养分、重金属离子、ｐＨ 等因素对 ＡＭ 真菌的生长发育、种类组成、分布有重要的影

响。 另一方面，ＡＭ 真菌也会改善土壤的理化性状［２５， ３２⁃３４］。
土壤类型是影响 ＡＭ 真菌多样性的重要因子之一，不同类型土壤中 ＡＭ 真菌的种类、数量、产孢、侵染及

其生理效应都有所不同。 Ｏｅｈｌ 等［３５］研究比较欧洲中部不同土壤类型对 ＡＭ 真菌分布的影响，发现球囊霉属

均为优势种，在浅层土中球囊霉属所占比例为 ９５％—９９％，但在始成土中，其比例只占到 ５５％—８２％。 其中 Ｃ．
ｃａｌｅｄｏｎｉｕｍ 只是出现在始成土中。

图 １　 影响 ＡＭ 真菌分布的生态因子

Ｆｉｇ．１　 Ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｉｎｆｌｕｅｎｃｉｎｇ ＡＭ ｆｕｎｇａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ

土壤养分可直接或间接影响 ＡＭ 真菌侵染、菌根共生体系发育、产孢、分布等。 在所有矿质养分中，以磷

和 ＡＭ 真菌的关系最为密切［３６⁃３９］。 土壤速效磷含量过高往往会抑制 ＡＭ 真菌的生长、发育和功能［３７］。 张旭

红等［３８］研究了黑龙江海伦长期定位培肥实验地不同施肥处理下 ＡＭ 真菌群落生态分布特征，发现随着土壤

肥力的提升，ＡＭ 真菌种的丰度和密度均呈增加趋势，而当肥力增高到一定程度后土壤中 ＡＭ 真菌种的丰度
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和密度转而下降。 Ｓｈｅｎｇ 等［３９］的研究表明，长期（１７ 年）施用磷肥能够显著减少 ＡＭ 真菌物种丰富度，多样性

指数和菌丝密度。 在我国北方温带草原六年的施肥实验也表明，施加磷肥显著降低了 ＡＭ 真菌的根内侵染率

和根外菌丝密度［４０］。 刘润进等［４１］研究发现，在一定范围内 ＡＭ 真菌孢子数量随有机质含量（１．０％—２．０％）
的升高而增多，但超过该含量范围，ＡＭ 真菌孢子数量就会下降。

土壤 ｐＨ 直接影响丛枝菌根的形成，也影响 ＡＭ 真菌的产孢和种属分布。 大量研究表明不同 ＡＭ 真菌种

的最适 ｐＨ 不同，Ｇｌｏｍｕｓ 属能适应较广泛的土壤 ｐＨ 范围，但喜在碱性和中性土壤中生长，而 Ａｃａｕｌｏｓｐｏｒａ 属喜

在酸性土壤中生长［４２⁃４４］。 张美庆等［４５］认为能否适应较宽 ｐＨ 范围是影响某个 ＡＭ 真菌种分布范围的重要因

素之一，过于酸化或碱化的土壤可能会对部分 ＡＭ 真菌种类的存活和生长产生负作用。 Ａｎ 等研究比较了不

同 ｐＨ 土壤中 ＡＭ 真菌群落结构差异，提出土壤 ｐＨ 值可能是酸性土壤中 ＡＭ 分布的主驱动因子［４６］。
土壤质地也是影响 ＡＭ 真菌孢子密度和种属分布的重要因子。 Ａｌｉａｓｇｈａｒｚａｄｅｈ 等［４７］研究发现 ＡＭ 真菌孢

子密度与土壤沙粒含量呈显著正相关关系。 土壤中 ＡＭ 真菌孢子和菌丝只有在一定的通气条件下才能发育

良好，所以土壤含氧量及含水量是影响 ＡＭ 真菌发生和分布的重要因子之一。 随着淹水深度的增加或者厌氧

时间持续，湿地生态系统中 ＡＭ 真菌物种多样性及对宿主植物的侵染显著降低［４８］。 Ｇａｒｃｉａ 等［４９］调查发现，淹
水缺氧条件下，ＡＭ 真菌丛枝结构、菌丝密度、孢子数量及物种多样性降低；Ｗｏｌｆｅ 等［５０］ 也证实了随着淹水程

度的增加，氧分压降低，导致 ＡＭ 真菌丰度下降。
２．２　 气候因子对 ＡＭ 真菌分布的影响

在气候要素中，热量（温度和光照）和水分以及二者的组合是影响陆地生物群落呈带状地理分布的根本

原因，水热状况对 ＡＭ 真菌和宿主植物的生长也会产生关键影响。 有研究表明，温度明显改变 ＡＭ 真菌的生

长发育，在较低温度下 ＡＭ 真菌会产生较多的泡囊，而在较高温度下则产生较多的根外菌丝［５１］。 此外，在低

温胁迫下接种 ＡＭ 真菌显著促进了柑橘幼苗对营养元素吸收及生长［５２］。 到目前为止，关于温度对 ＡＭ 真菌

物种多样性的影响尚少见报道，仅有 Ｙａｎｇ 等［５３］在西藏通过长期增温实验研究表明温度对 ＡＭ 真菌物种多样

性没有显著影响。 然而，以往的研究都明确表明大多数 ＡＭ 真菌都有其生长发育及发挥功效的最适温度范

围。 如 Ｗｕ 等［５２］研究表明在 ２５℃接种 ＡＭ 真菌能够显著促进植物生长，但是在 １５℃接种菌根真菌则没有任

何效应。 Ａｎｔｕｎｅｓ 等［５４］研究表明来自冷热不同气候区的 ＡＭ 真菌对于植物的促生效应有明显的不同。 Ｇａｖｉｔｏ
等［５５］的研究进一步解释了温度效应的原因，其研究表明在温度低于 １８℃时，宿主植物向 ＡＭ 真菌传递的碳随

着温度的升高而增加，但当温度超过 １８℃后，碳的传递随温度的升高而减少。 不同的菌种还表现出了不同的

温度适应范围，如 Ｇ． ｃｅｒｅｂｒｉｆｏｒｍｅ 在温度达到 ２４℃时仍然保持碳传递增加的趋势，这可能与 ＡＭ 真菌长期适应

当地的生态环境有关。 在我国气候寒冷的青藏高原地区，年平均气温为－３℃到－７℃，仍然存在着较高的 ＡＭ
真菌多样性［５６⁃５７］，在一定程度上说明了 ＡＭ 真菌总体上对温度的适应范围较广。 作为支持气候因子影响 ＡＭ
真菌群落的最新证据，Öｐｉｋ 等［１６］ 在全球尺度下发现不同气候带 ＡＭ 真菌的群落组成存在明显差异，而
Ｘｉａｎｇ［５８］等最新研究发现，在我国北方农牧交错带不同 ＡＭ 真菌类群对气候因子有不同的响应，总体上 ＡＭ 真

菌多样性对降水量表现出高度依赖性。
２．３　 地理因子对 ＡＭ 真菌分布的影响

一般认为，地理距离和环境因子对微生物分布格局的相对贡献具有尺度依赖性：在局域或更小尺度上环

境因子对微生物群落的影响较大；中小区域尺度下微生物群落的空间变化则受到环境和地理距离的共同作

用；而大区域尺度或全球尺度下地理距离则成为微生物分布格局的主要影响因素［５９］。 ＡＭ 真菌产生的孢子

相对较大，主要以风和动物为媒介进行中等距离（＜２ ｋｍ）的传播，而菌丝则可以在更小的范围内扩散（ ＜１０
ｍ），因而前述因素均会对 ＡＭ 真菌物种的全球或者区域性分布产生限制作用［６０⁃６３］。 目前有关空间尺度与 ＡＭ
真菌生物地理分布关系的研究大部分集中在局域或区域尺度。 根据已有研究，在大尺度下，空间距离对 ＡＭ
真菌群落结构具有明显影响；随着尺度缩小，地理距离所起到的作用可能被其他环境因子所中和或者屏蔽，各
因子之间的相互作用更加复杂。 Öｐｉｋ 等［１６］对除了南极洲以外的六大洲的调查发现，不同洲的 ＡＭ 真菌物种
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存在着显著差异，初步表明全球尺度上地理距离可能对 ＡＭ 真菌多样性有一定的影响。 Ｄａｖｉｓｏｎ 等［３１］的研究

进一步证实了以上结论。 此外，Ｋｉｖｌｉｎ 等［６１］通过综合分析已经发表文献中 ＡＭ 真菌分子序列，来探讨全球尺

度下 ＡＭ 真菌多样性的影响因子，结果同样揭示在全球尺度下地理分隔对 ＡＭ 真菌群落结构有着显著的影

响。 在中尺度（景观尺度）的研究结果尚存在不少争议，如 Ｈａｚａｒｄ 等［２５］在全爱尔兰境内的调查显示地理距离

对 ＡＭ 真菌群落没有明显影响，而 Ｊａｎｓａ 等［２６］的研究则发现空间距离显著影响 ＡＭ 真菌的空间分布格局。 笔

者在我国北方农牧交错带的调查也未发现地理距离和 ＡＭ 真菌的相关性（尚未发表）。 在局域尺度上，一般

认为环境因子是 ＡＭ 真菌空间分布的主要驱动因子，但也有个别研究揭示了地理距离对 ＡＭ 真菌群落结构同

样可能产生影响［６４］。 这些研究表明扩散限制对 ＡＭ 真菌空间分布及多样性的作用机制与空间尺度密切相

关：即，ＡＭ 真菌空间分布格局在全球尺度下与地理距离的联系更为紧密；随着空间尺度的缩小，扩散限制的

作用可能逐渐减弱。
２．４　 宿主植物对 ＡＭ 真菌分布的影响

在影响 ＡＭ 真菌空间分布格局的生物因素中，报道最多的是植物因素。 作为专性共生真菌，ＡＭ 真菌的

地理分布与植物群落特征密切相关。 早期的研究提出了两种假说：ＡＭ 真菌群落组成决定植物群落结构或者

植物群落组成决定 ＡＭ 真菌群落特征。 ｖａｎ ｄｅｒ Ｈｅｉｊｄｅｎ 等［６５］在《Ｎａｔｕｒｅ》上发表文章指出 ＡＭ 真菌 多样性决

定了植物群落物种多样性，该文章奠定了 ＡＭ 真菌与植物多样性关系的基础。 该研究发现，植物群落的

Ｓｉｍｐｓｏｎ 多样性指数随着 ＡＭ 真菌 物种数增加而增加，当 ＡＭ 真菌物种数为 １４ 时，多样性达到最高值。
Ｈｉｉｅｓａｌｕ 在加拿大 ２ 公顷以内的野外原位调查研究也表明，ＡＭ 真菌 的物种数与植物群落的物种数存在显著

的正相关关系［２３］。 此外，也有不少研究表明，ＡＭ 真菌的生物量及群落组成会随着植物区系、植物物种丰度

的改变而发生变化，在不同尺度上植物群落的变化均会对 ＡＭ 真菌的空间分布产生影响［２１， ２９］。 ＡＭ 真菌和植

物多样性的关系可能受到以下生态过程的综合影响：（１）对 ＡＭ 真菌而言，较高的植物多样性通常能够保证

相对充足的碳源供应，从而缓解处于不同生态位的 ＡＭ 真菌在资源分配过程中的压力，保障其在相同环境下

共存［６６］；（２）宿主植物会倾向于将光合产物输送给对自身生长更为有利的 ＡＭ 真菌，进而影响 ＡＭ 真菌的群

落组成［６７］；（３）非菌根植物或弱菌根植物的存在会对 ＡＭ 真菌的群落组成及多样性产生影响［６８］。 然而，近年

来也有研究表明 ＡＭ 真菌与植物多样性没有明显相关性，它们二者的关系在自然生态系统中由于受到多种环

境因子的影响而更加复杂。 如 Ｏｅｈｌ 等［３５］发现植物物种多样性和 ＡＭ 真菌物种多样性之间没有相关关系，相
反土地利用强度和土壤类型对 ＡＭ 真菌多样性却有明显影响。 此外，Ｈａｚａｒｄ 等［２５］ 考察了爱尔兰境内不同植

物种植模式及不同环境条件下的 ＡＭ 真菌多样性，发现地上植被对于 ＡＭ 真菌没有影响，而土壤因子才是制

约 ＡＭ 真菌分布的关键因子。 在我国北方农牧交错带的野外调查发现，土壤磷和土壤结构是影响 ＡＭ 真菌多

样性的关键因子，而植物多样性与 ＡＭ 多样性没有相关性［６９］。 这些研究表明，在自然生态系统中地上植被与

ＡＭ 真菌之间的关系可能无法一概而论，宿主植物对 ＡＭ 真菌群落结构的影响除了与植物及 ＡＭ 真菌种类等

密切相关外，还受到特定生境的影响。 宿主植物作为自然界中影响 ＡＭ 真菌的一个生态因子，必然和其他因

子存在复杂的相互作用。 因此，在特定生境中如果有其它环境限制因子对 ＡＭ 真菌的生长起到主要作用的

话，植物因子的作用就可能被削弱。
２．５　 人为干扰对 ＡＭ 真菌分布的影响

ＡＭ 真菌的数量及群落组成，间接受到土地利用方式、土壤耕作等人为干扰的影响，其作用机制较为复

杂［６９⁃７６］。 大量研究表明，相对于传统耕作方式，有机农业有利于提高 ＡＭ 真菌多样性［６４，７２⁃７３］。 此外，土地利用

强度与 ＡＭ 真菌的多样性显著负相关［３５，７４⁃７７］。 如 Ｘｉａｎｇ 等［６９］研究表明，在生态系统非常脆弱的北方农牧交错

带，草地转变为农田导致 ＡＭ 真菌多样性显著下降，同时改变了 ＡＭ 真菌群落结构，而该影响实质上是由于土

壤结构及养分状况的改变产生的间接作用。 不过，也有研究表明 ＡＭ 真菌物种多样性与土地利用强度没有明

显关系［７８⁃８１］。 例如，Ｄａｉ 等［８１］运用 ４５４ 高通量测序技术比较研究了加拿大东部某地农田和草地生态系统间

ＡＭ 真菌群落的差异，发现农田和草地 ＡＭ 真菌多样性相同，农田开垦并未对 ＡＭ 真菌造成负面影响。 这种看

５　 １１ 期 　 　 　 向丹　 等：丛枝菌根真菌的生态分布及其影响因子研究进展 　
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似矛盾的研究结果，可能与研究地所在的生态系统稳定性有关。 越稳定的生态系统，其应对自然胁迫或人为

扰动的抵抗力和恢复力越强［８２］。 在生态系统本身已受到严重破坏，土壤退化的区域，人为干扰会加重土壤退

化，包括土壤微生物群落的退化；而在稳定的生态系统中，农田开垦等人为干扰对 ＡＭ 真菌的影响可能仍在自

然可恢复的范围内。
３　 ＡＭ 真菌的生态分布规律

纵观 ＡＭ 真菌生态分布及其影响因子相关研究，可发现土壤、植被、地理距离、气候、人为干扰等生物因子

和非生物因子都会对 ＡＭ 真菌的物种多样性及群落组成产生影响。 目前对于 ＡＭ 真菌分布格局驱动因子的

研究，大部分还是集中在较小的尺度下研究一种或者是几种环境因子，能够反映出沿着某一环境梯度 ＡＭ 真

菌多样性可能的变化趋势，但无法明确主驱动因子。 根据已有的一些综合多环境因子的景观尺度、区域尺度

的研究结果来看，土壤因子可能是影响 ＡＭ 真菌群落结构及分布的最重要因子。 Ｈａｚａｒｄ 等［２５］ 在爱尔兰全国

范围内系统研究了土地利用方式、土壤性质及地理距离对 ＡＭ 真菌群落结构的影响，结果发现土壤理化性质

是影响 ＡＭ 真菌群落结构的最主要因子，而土地利用方式和地理距离对 ＡＭ 真菌群落多样性影响不明显。
Ｊａｎｓａ 等［２６］在瑞士境内开展的类似研究发现土壤因子是影响 ＡＭ 真菌群落最重要的因子，但同时地理距离也

有明显的作用。 在我国北方农牧交错带草地生态系统中，土壤理化性质同样是决定 ＡＭ 真菌群落结构的最重

要因子，同时植物群落结构对 ＡＭ 真菌群落结构也有一定的影响，但是空间地理分隔距离则没有影响（Ｘｉａｎｇ
ｅｔ ａｌ．，Ｕｎｐｕｂｌｉｓｈｅｄ）。 在全球尺度下，土壤因子仍然对 ＡＭ 真菌的空间分布格局具有重要影响，但空间距离的

作用则更为重要［３１］。
目前的研究也发现许多适用于大型生物的传统生物地理学理论也能在 ＡＭ 真菌生态分布规律中得到较

好验证：
（１）物种多度分布格局

根据大型生物的分布理论，物种在地球上的分布并非是均匀的，几乎所有的群落，从海洋生物到亚马逊热

带雨林，都呈现出大量的稀有种和少数常见种的模式，并且这种模式重复出现在各种生物类群中［８３］。 目前的

研究表明 ＡＭ 真菌也符合大量稀有种和少数常见种的多度分布模式。 Ｏｅｈｌ 等［３５］ 对中欧地区（德国、法国、瑞
士）ＡＭ 真菌多样性的研究表明，除去 １９％的菌种无法鉴定，５３％的菌种属于“狭生态幅种”，而 ２８％的菌种属

于“广生态幅种”。 Öｐｉｋ 等［２８］总结 ２６ 篇全球范围内自然生态系统中菌根真菌多样性的文献，发现有 ５０％的

菌种来源于单一的栖息地，而有近乎 １ ／ ３ 的菌种来源于单一宿主植株。 Öｐｉｋ 等［１５］ 进一步总结了迄今为止基

于 ｒＤＮＡ ＳＳＵ 的 ＡＭ 真菌多样性研究，发现有 ２ ／ ３ 的 ＡＭ 菌种来自于单一的气候区和栖息地。
（２）群落相似度衰减

群落间物种组成的相似度 （β 多样性） 随地理距离的增加而降低是生物地理学主要模式之一。 对于大

型生物类群，在不同地理梯度和环境中都表现出了这种关系［８４⁃８５］。 微生物群落相似度也可能呈现出随地理

距离的增加而衰减的模式［８６］。 对于 ＡＭ 真菌来说，目前的研究表明在全球［３１，５９］、局域尺度［６０］和景观尺度［２６］

上均表现出类似于植物群落的相似度衰减模式。
（３）耐受因子定律

从生态学的角度来说，影响生物的各种生态因子都有一定的变动范围，而每种生物所能适应的范围却有

一定的限度。 超出这个限度，生物的生长、发育和繁殖就会受到抑制，甚至引起死亡。 美国生态学家 Ｓｈｅｌｆｏｒｄ
据此提出了耐受性定律（ｌａｗ ｏｆ ｔｏｌｅｒａｎｃｅ） ［８７］，他认为生物对每一种生态因子都有其耐受的上限和下限，上下

限之间既是生物对这种生态因子的耐受性范围。 现有研究表明，ＡＭ 真菌分布对土壤有效磷、有机质、ｐＨ 值

表现出了耐受性定律。 笔者认为，在某一特定生态系统或生境内，正是由于 ＡＭ 真菌对于不同生态因子的耐

受性存在差异，导致只有少数几个与当地生境息息相关的关键生态因子深刻影响着 ＡＭ 真菌多样性及其分

布。 例如，在我国北方农牧交错带的调查表明，土壤有效磷和土壤质地是驱动 ＡＭ 真菌多样性的最重要的因

子［６９］，这与 ＡＭ 真菌的生理特性以及当地的生态环境密切相关。 该研究区域属于干旱－半干旱区，土壤结构

６ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３７ 卷　
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疏松、风沙大，表层土壤移动频繁，土壤贫瘠，因而严重影响了 ＡＭ 真菌的定殖及生长。
４　 研究展望

目前 ＡＭ 真菌生态分布理论研究还处于起步阶段，ＡＭ 真菌与环境因子相互关系的复杂性，环境因子之

间的相互作用导致的生境复杂性，以及 ＡＭ 真菌不可见性及检测手段的局限性等，使得该方面的研究依然存

在着较大的挑战。 在后续的研究中，笔者认为可以适当借鉴相对成熟的传统大型生物地理学理论（尤其是植

物地理学相关理论），并结合 ＡＭ 真菌自身的生态生理特点，从理论高度上对 ＡＭ 真菌生态分布规律展开进一

步研究。 开展 ＡＭ 真菌的大尺度实地调查是研究其生态分布规律的一种有效手段，但目前仍然存在着很多困

难。 系统的大尺度取样难度较大，同时野外调查及 ＡＭ 真菌检测耗费较大，而开展全球尺度国际合作可能是

一个非常有效的途径。
与大型动植物不同的是，微生物个体和群落特征具有较大的变异性，其受到环境的过滤作用更加明显，因

而使得它的分布规律更加复杂。 在以后的研究中，大规模的野外原位调查应该和多因子模拟实验同时进行，
从而系统深入地研究不同生态环境中影响 ＡＭ 真菌多样性及分布的关键因子和可能的调控途径。 回答 ＡＭ
真菌生物地理学分布基础科学命题将为建立菌根真菌的生态效应图谱打下基础，进一步可为 ＡＭ 真菌的资源

管理和生态应用提供理论依据。
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