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庞泉沟自然保护区常见禾本科植物内生真菌分布及其
影响因素初探

贾　 彤∗，曹苗文，周永娜，乔沙沙，柴宝峰
山西大学黄土高原研究所， 太原　 ０３０００６

摘要：以庞泉沟自然保护区四种不同群落类型林地和灌丛下的优势禾草为研究对象，调查不同禾草内生真菌感染率，研究内生

真菌感染的禾草种群与原生生境的土壤理化性质、土壤酶活性及土壤微生物群落结构的相互关系。 结果发现，影响紫羊茅、中
亚薹草和野燕麦染菌率的主要因子是土壤水分含量和碳氮比，且土壤 Ｃ、Ｎ、Ｓ 以及土壤水分含量与紫羊茅的内生真菌染菌率成

正相关，土壤蔗糖酶、脲酶和酸性磷酸酶与紫羊茅的感染率显著正相关，但中亚薹草与紫羊茅的结果相反。 丝盖伞科是华北落

叶松林和油松林土壤微生物群落的优势真菌，但不同染菌植被群落类型下的优势细菌微生物群落组成不同。 总体看来，４ 种森

林群落类型下禾草内生真菌染菌率与土壤理化性质相关性不同，且受到的生态因子影响大小也有差异，内生真菌感染导致各植

被群落类型的土壤微生物群落结构具有差异，其优势土壤真菌和土壤细菌组成不同，这有助于进一步认识原生生境下不同感染

率的禾草种群对土壤微生物群落结构的影响及其在生态系统中的各异生态学功能。
关键词：内生真菌；染菌率；酶活性；土壤微生物群落
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内生真菌（ｆｕｎｇａｌ ｅｎｄｏｐｈｙｔｅ）是指存在于健康的活植物体内，并不使宿主形成明显病害症状的一类真

菌［１］。 感染内生真菌的宿主分布非常广泛，涉及草本、灌木、针叶树和藻类等多个类群，特别以禾本科植物最

为常见。 从世界范围来看，目前已发现有内生真菌至少存在于在 ８０ 个属 ２９０ 多种禾本科植物中［２］。 禾草内

生真菌菌丝大多数存在于植物的顶部茎秆分生组织中，也分布在植物的叶片、叶鞘、种子和穗中，内生真菌的

宿主植物主要集中在两个单子叶植物科：禾本科（Ｐｏａｃｅａｅ）和莎草科（Ｃｙｐｅｒａｃｅａｅ）中［３］。 在植物营养器官中，
茎基部分生组织中内生真菌菌丝密度高于叶鞘和叶片［２］。 有研究发现不同生长阶段的宿主植物体内的内生

真菌丰度和分布也有明显不同［４］。
对于全球自然生态系统中禾草内生真菌感染率的调查结果显示，芬兰高羊茅的感染率在 ９６％—１００％之

间［５］；丹麦黑麦草感染率变化范围 ４％—８２％［６］；北非的摩洛哥、突尼斯和地中海的撒丁岛地区高羊茅感染率

分别为 ８９．３％，５７．５％和 ６８．６％［７］。 Ｖｉｎｔｏｎ 等发现北美草原披碱草属禾草 Ｅｌｙｍｕｓ ｃａｎａｄｅｎｓｉｓ 的种群感染率均为

１００％［８］。 南志标教授课题组对中国 ２１ 个地区的披碱草（Ｅｌｙｍｕｓ ｄａｈｕｒｉｃｕｓ）进行了染菌率调查，并在其中 ６ 个

地区的披碱草种子中发现内生真菌感染率在 ４．４％—１００％［９］。 内生真菌在内蒙古草原天然禾草中有广泛分

布，常见禾草中有约 ６３％的禾草感染内生真菌［１０］。 Ａｈｌｈｏｌｍ 等在研究环境和宿主基因型对白桦内生真菌感染

率的影响时发现，环境与基因型的交互作用共同决定特定基因型内生真菌在环境条件改变时的感染率［１１］。
大量研究表明，内生真菌与人工禾草的关系是互利共生关系［１２⁃１３］，而与天然禾草的共生关系是从拮抗到

互利共生都存在［１４⁃１５］。 内生真菌的影响不只限于宿主植物，还可能涉及植物所在生境的土壤微生物。 土壤

微生物参与推动生态系统的物质循环和能量流动，有机物的分解，养分转化等生化过程，是土壤养分的储存库

和植物生长可利用养分的来源之一，可作为衡量土壤肥力水平和土壤养分资源生物有效性的重要指标［１６］。
禾草内生真菌对土壤微生物群落结构和功能的影响逐渐受到学者的重视［１７］。 有研究报道，内生真菌显著增

加了盆栽羊草土壤中细菌、革兰氏阴性细菌、真菌磷脂脂肪酸含量和磷脂脂肪酸总量，增加了羊草样地土壤中

革兰氏阳性细菌和放线菌的磷脂脂肪酸含量［１８］。 Ｃａｓａｓ 等发现存在于黑麦草中较高的内生真菌

Ｎｅｏｔｙｐｈｏｄｉｕｍ ｏｃｃｕｌｔａｎｓ 能够增加土壤真菌活性，影响土壤微生物群落的代谢多样性［１９］。
目前关于天然禾草内生真菌的生态学效应的研究多集中于栽培禾草或天然禾草的盆栽实验，然而对原生

生境中天然禾草内生真菌的分布及其对土壤微生物的影响鲜有报道。 本文以庞泉沟自然保护区 ４ 个不同群

落类型下的染菌禾草种群为研究对象，通过调查原生生境下内生真菌染菌率以及土壤理化性质和土壤酶活

性，分别比较研究土壤理化性质和土壤酶活性对自然界染菌植株分布的影响，探究内生真菌对土壤微生物群

落结构的影响，以期了解原生生境下不同感染率的禾草种群在生态系统中的各异生态学功能。
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１　 材料与方法

１．１　 研究材料

２０１５ 年 ７ 月在山西省庞泉沟自然保护区选取 ４ 个不同群落类型的样地（鬼箭锦鸡儿灌丛，山杨林，华北

落叶松林，油松林）进行样品采集。 庞泉沟自然保护区地处吕梁山脉中段，位于山西省交城县西北部和方山

县东北部。 地理位置 １１０°２２′—３７°５５′ Ｎ。 海拔 １６００—２８３１ ｍ。 年平均气温在 ３—４℃，相对湿度为 ６０％，雨量

充沛，年平均降水 ８００ ｍｍ。 本研究中，每个样地选取作为优势种的禾本科植物（紫羊茅，野燕麦，中亚薹草，早
熟禾）进行染菌率检测。 其中，每个样地内单株（丛）间隔 ５—１０ ｍ，共采集 ３０ 单株（丛）。 每个样地取 ３ 个土

壤样品，保存于冰盒中带回实验室，一部分土壤晒干后用于土壤理化性质的测定，另一部分将 ３ 个土壤样品混

合后保存于⁃ ２０℃冰箱中用于高通量测序。 同时对各个采集样点进行编号，记录采集时间、地点、地理位置、海
拔、土壤类型和草地群落类型等信息（表 １）。
１．２　 研究方法

１．２．１　 内生真菌的检测

采用苯胺蓝染色法进行叶鞘内生真菌的检测，具体方法为：剪取成熟的叶片（带叶鞘），用解剖刀切开叶

鞘部分上表皮层并用镊子撕下一块上表皮，撕裂面朝下将其置于滴有苯胺蓝染液的载玻片上，在酒精灯上加

热几秒钟，染色 １０—２０ ｍｉｎ 后，盖上盖玻片，压片并用吸水纸吸去多余的染液，于光学显微镜下观察。 叶鞘中

若出现大量深蓝色的菌丝则记录为该禾草为染菌植株。 不同样地内，禾草内生真菌染菌率按某种禾草带菌植

株占该禾草供试植株百分比计算。

表 １　 庞泉沟自然保护区不同采样地点的具体位置及土壤类型

Ｔａｂｌｅ １　 Ｌｏｃａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｌｏｔｓ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｔｙｐｅｓ ｉｎ Ｐａｎｇｑｕａｎｇｏｕ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｎａｔｕｒｅ Ｒｅｓｅｒｖｅ

样地号
Ｐｌｏｔ ｎｕｍｂｅｒ

土壤微生物群落
Ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

群落类型
Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｔｙｐｅｓ

地点
Ｌｏｃａｔｉｏｎ

地理坐标 Ｌｏｃａｔｉｏｎ ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅｓ
经度

Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ
纬度

Ｌａｔｉｔｕｄｅ

海拔
Ｅｌｅｖａｔｉｏｎ ／ ｍ

土壤类型
Ｓｏｉｌ ｔｙｐｅ

样地 １ Ｐｌｏｔ １ ＣｊＭＣ 鬼箭锦鸡儿灌丛 云顶山顶 １１０°３２′３９．８０′′Ｅ ３７°５３′０９．８８″Ｎ ２６５１．３ 不饱和黑毡土

样地 ２ Ｐｌｏｔ ２ ＰｄＭＣ 山杨林 麝香沟阳坡 １１１°３０′００．８２″Ｅ ３７°５２′３６．６２″Ｎ ２００７．８ 山地褐土

样地 ３ Ｐｌｏｔ ３ ＬｐＭＣ 华北落叶松林 罗坂沟阳坡 １１１°３０′３３．７７″Ｅ ３７°５３′０６．３０″Ｎ ２１０１．０ 山地褐土

样地 ４ Ｐｌｏｔ ４ ＰｔＭＣ 油松林 八道沟 １１１°２７′３９．１６″Ｅ ３７°５０′５４．３０″Ｎ １８９４．０ 山地褐土

　 　 ＣｊＭＣ：鬼箭锦鸡儿灌丛微生物群落 Ｃａｒａｇａｎａ ｊｕｂａｔａ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ；ＰｄＭＣ：山杨林微生物群落 Ｐｏｐｕｌｕｓ ｄａｖｉｄｉａｎａ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ；ＬｐＭＣ：华北落叶松林微生物群落 Ｌａｒｉｘ ｐｒｉｎｃｉｐｉｓ⁃ｒｕｐｐｒｅｃｈｔｉｉ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ；ＰｔＭＣ：油松林微生物群落 Ｐｉｎｕｓ ｔａｂｕｌｉｆｏｒｍｉｓ ｓｏｉｌ

ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

１．２．２　 土壤理化性质的测定

土壤比重的测定采用比重瓶法，土壤含水量（ＳＷＣ）的测定采用环刀法。 土壤孔隙度和土壤粒度使用

Ｍａｓｔｅｒｓｉｚｅｒ ３０００ 激光衍射粒度分析仪（Ｍａｌｖｅｒｎ Ｃｏ．Ｌｔｄ， Ｍａｌｖｅｒｎ， ＵＫ）进行测定。 土壤总碳（Ｃ）、总氮（Ｎ）、总
硫（Ｓ）含量使用元素分析仪（ｖａｒｉｏ ＥＬ ／ ＭＡＣＲＯ ｃｕｂｅ， Ｅｌｅｍｅｎｔａｒ， Ｈａｎａｕ， Ｇｅｒｍａｎｙ）进行测定。 采用苯酚钠—
次氯酸钠比色法对土壤脲酶活性进行测定，过氧化氢酶的测定采用高锰酸钾滴定法，蔗糖酶的测定采用 ３，５⁃
二硝基水杨酸比色法，酸性磷酸酶的测定采用磷酸苯二钠比色法。
１．２．３　 土壤微生物群落结构的测定

用 ＯＭＥＧＡ 土壤提取试剂盒进行基因组提取，利用 Ｑｕｂｉｔ２．０ ＤＮＡ 检测试剂盒对基因组 ＤＮＡ 精确定量，以
确定 ＰＣＲ 反应加入的 ＤＮＡ 量。 ＰＣＲ 所用的引物已经融合了 Ｍｉｓｅｑ 测序平台的 Ｖ３－Ｖ４ 通用引物。 引物组成

如下： ３４１Ｆ 引 物： ＣＣＣＴＡＣＡＣＧＡＣＧＣＴＣＴＴＣＣＧＡＴＣＴＧ （ ｂａｒｃｏｄｅ ） ＣＣＴＡＣＧＧＧＮＧＧＣＷＧＣＡＧ ， ８０５Ｒ 引 物

ＧＡＣＴＧＧＡＧＴＴＣＣＴＴＧＧＣＡＣＣＣＧＡＧＡＡＴＴＣＣＡＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＡＴＣＴＡＡＴＣＣ。 真菌扩增区域为 ＩＴＳ１，引物组成

如下：ＩＴＳ１Ｆ 引物：ＣＣＣＴＡＣＡＣＧＡＣＧＣＴＣＴＴＣＣＧＡＴＣＴＮ （ｂａｒｃｏｄｅ） ＣＴＴＧＧＴＣＡＴＴＴＡＧＡＧＧＡＡＧＴＡＡ，ＩＴＳ２⁃Ｒｅｖ 引

物 ＧＴＧＡＣＴＧＧＡＧＴＴＣＣＴＴＧＧＣＡＣＣＣＧＡＧＡＡＴＴＣＣＡＧＣＴＧＣＧＴＴＣＴＴＣＡＴＣＧＡＴＧＣ。 土壤样品送到生工生物工程
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（上海）股份有限公司（Ｓａｎｇｏｎ Ｂｉｏｔｅｃｈ（Ｓｈａｎｇｈａｉ）Ｃｏ．， Ｌｔｄ）进行高通量测序。
１．３　 数据处理

采用 Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ Ｅｘｃｅｌ 进行数据处理和作图，数据采用 ＳＰＳＳ １９．０ 进行单因素和多因素方差分析处理。 使

用 ＣＡＮＯＣＯ ４．５ 进行 ＲＤＡ 分析。

２　 结果与分析

２．１　 不同群落下优势禾草的内生真菌染菌率

由图 １ 可知，鬼箭锦鸡儿灌丛样地（样地 １）的紫羊茅和油松林样地（样地 ４）的野燕麦内生真菌染菌率最

高（１００％），而且显著高于油松林样地的中亚薹草内生真菌染菌率（３０．９％）。 这说明在油松林样地中，不同植

物基因型会显著影响禾草的染菌率。 山杨林样地（样地 ２）以及华北落叶松林样地（样地 ３）的野燕麦、早熟禾

和中亚薹草内生真菌感染率不同，其中，早熟禾的内生真菌感染率达 ９０％，但这两个样地中的禾草染菌率无

显著差异。 中亚薹草在 ３ 个不同样地之间的内生真菌染菌率也无显著差异，其染菌率为 ３０．９％—５４．９％。 野

燕麦在两个样地之间的内生真菌感染率也无显著差异，这表明不同地理种群对中亚薹草和野燕麦的内生真菌

感染率影响不大，但不同植物种之间染菌率差异较大。

图 １　 各个样地的不同种禾草内生真菌感染率

Ｆｉｇ．１　 Ｅｎｄｏｐｈｙｔｅ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ ｒａｔｅ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒａｓｓｅｓ ｉｎ ｅａｃｈ ｐｌｏｔ

不同小写字母表示差异显著（Ｐ＜ ０．０５）

２．２　 土壤理化性质对禾草内生真菌感染率的影响

不同群落类型样地中，几种常见感染内生真菌的禾草分布受到土壤理化性质和土壤酶活性的影响（表 ２，
图 ２），为研究这些生态因子对禾草染菌率的影响大小以及影响每种禾草的重要因素，使用软件 ＣＡＮＯＣＯ ５．０
对实验数据进行了 ＲＤＡ 约束排序分析，得到 ４ 种感染内生真菌的禾草与 ８ 种土壤理化性质及 ４ 种土壤酶活

性之间的关系（图 ２）。 结果表明土壤理化性质能够解释 ９３．７％的 ４ 种常见禾草内生真菌染菌率的变异，其
中，第一排序轴解释了 ５２％的变异信息，主要影响紫羊茅、中亚薹草和野燕麦的染菌率的理化性质是土壤水

分含量和碳氮比（Ｃ ／ Ｎ）。 第二排序轴解释了 ３９．３％的变异信息，主要与 ｐＨ 和总碳有关。 不同土壤理化性质

以及土壤酶活性与禾草内生真菌染菌率的相关性也不尽相同，土壤 Ｃ、Ｎ、Ｓ 以及土壤水分含量与紫羊茅的内

生真菌染菌率成正相关，土壤蔗糖酶、脲酶和酸性磷酸酶与紫羊茅的感染率显著正相关，但是，中亚薹草则与

紫羊茅具有相反的结果。 野燕麦染菌率与 Ｃ ／ Ｎ 及过氧化氢酶成显著正相关关系，与 Ｓ 含量成显著负相关关

系（表 ２）。 早熟禾受土壤理化性质和酶活性的影响较小，只与土壤碳含量显著负相关。 这表明不同的禾草内

生真菌染菌率与土壤理化性质相关性不同，且受到的生态因子影响大小也各有差异。
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表 ２　 内生真菌染菌率及其影响因子之间的相关性 ｒ

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｍａｔｒｉｘ ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｅ ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ａｎｄ ｉｔｓ ｉｎｆｌｕｅｎｃｉｎｇ ｆａｃｔｏｒｓ

因子
Ｆａｃｔｏｒ

紫羊茅
Ｆｅｓｔｕｃａ ｒｕｂｒａ

野燕麦
Ａｖｅｎａ ｆａｔｕａ

中亚薹草
Ｃａｒｅｘ ａｌｅｘｅｅｎｋｏａｎａ

早熟禾
Ｐｏａ ａｎｎｕａ

土壤孔隙度 Ｓｏｉｌ ｐｏｒｏｓｉｔｙ ０．２０８ －０．２３１ －０．３０３ －０．００２

土壤粒径 Ｐａｒｔｉｃｌｅ ｓｉｚｅ ０．３２８ －０．４２３ －０．０９８ ０．２９１

全氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ０．７４７∗∗ －０．２８７ －０．６２１∗ －０．５０１

全碳 Ｔｏｔａｌ ｃａｒｂｏｎ ０．７１５∗∗ －０．０９７ －０．６４１∗ －０．６８２∗

碳氮比 Ｃａｒｂｏｎ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｒａｔｉｏ －０．４１５ ０．６８５∗ ０．２３７ －０．２７３

全硫 Ｔｏｔａｌ ｓｕｌｆｕｒ ０．９０２∗∗ －０．６８０∗ －０．６３１∗ －０．１３５

ｐＨ －０．１５３ ０．０６５ ０．２０７ ０．１２２

土壤含水量 Ｓｏｉｌ ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ ０．７９４∗∗ －０．５７ －０．５０６ －０．１１５

过氧化氢酶 Ｃａｔａｌａｓｅ －０．４５４ ０．６８９∗ ０．１０５ －０．３０６

脲酶 Ｕｒｅａｓｅ ０．９２２∗∗ －０．３２ －０．６７５∗ －０．４８７

蔗糖酶 Ｓｕｃｒａｓｅ ０．９８７∗∗ －０．４４１ －０．７２６∗∗ －０．４４２

酸性磷酸酶 Ａｃｉｄ ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ ０．９７８∗∗ －０．３９３ －０．７１９∗∗ －０．４９５

　 　 符号∗表示在 ０．０５ 水平上相关性显著；符号∗∗表示在 ０．０１ 水平上相关性极显著

　 图 ２　 不同禾草内生真菌染菌率与土壤理化性质及酶活性的ＲＤＡ

分析

Ｆｉｇ． ２ 　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ （ ＲＤＡ ） ｂｉ⁃ｐｌｏｔ ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｅ

ｉｎｆｅｃｔｉｏｎ ｒａｔｅ， ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｎｄ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ

２．３　 不同染菌率的植被对土壤微生物群落结构的影响

两样地中排在前 ２１ 个细菌科的高通量数据结果表

明，在细菌科的水平上，华北落叶松林土壤细菌群落主

要是 Ｃｈｉｔｉｎｏｐｈａｇａｃｅａｅ，其相对丰度分别占整体细菌微

生 物 群 落 的 ５． ７９％， 其 次 是 鞘 脂 单 胞 菌 科

（ Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ ）、 芽 单 胞 菌 科

（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄａｃｅａｅ）和肠杆菌科（Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ），
其相对丰度分别为 ５．１５％、３．６８％和 ３．３９％（图 ３）。 油

松 林 土 壤 细 菌 中 最 主 要 的 为 浮 霉 菌 科

（Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔａｃｅａｅ，相对丰度 ９．２７％），其次是芽单胞菌

科、红环菌科（Ｒｈｏｄｏｃｙｃｌａｃｅａｅ）和鞘脂单胞菌科，分别占

油松林土壤细菌微生物群落的 ４．３２％、４．１２％和 ３．５９％。
这说明不同染菌植被群落类型下的细菌微生物群落组

成不同，其相对丰度变异性较大。
在真菌科的水平上，油松林土壤真菌的优势群落是

丝盖伞科（Ｉｎｏｃｙｂａｃｅａｅ），相对丰度达 ３７．６７％，其次是革

菌科（Ｔｈｅｌｅｐｈｏｒａｃｅａｅ）、蜡伞科（Ｈｙｇｒｏｐｈｏｒａｃｅａｅ）和丝膜

菌科（Ｃｏｒｔｉｎａｒｉａｃｅａｅ），相对丰度分别为 １９．８７％、１８．５９％
和 １０．５２％（图 ４）。 相似地，丝盖伞科也是华北落叶松林土壤真菌群落的优势微生物，其相对丰度分别占整体

真菌微生物群落的 ５１．２５％，其次是革菌科和被孢霉科（Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａｃｅａｅ），其相对丰度分别为 ９．８４％和 ４．０１％。
这表明两个群落类型下的优势真菌组成相同，但其相对丰度具有差异。

３　 讨论

３．１　 不同群落类型对优势禾草内生真菌染菌率的影响

地中海草原区紫羊茅（Ｆ． ｒｕｂｒａ）内生真菌 Ｅｐｉｃｈｌｏë ｆｅｓｔｕｃａ 的 ６ 个种群感染率在 ４４％—９２％之间［２０］。 本研

究中鬼箭锦鸡儿灌丛样地的紫羊茅内生真菌染菌率高达 １００％。 魏宇昆等发现不同样地羽茅种群的内生真

菌侵染率差别较大，侵染率最高的西乌旗种群和羊草样地种群都为 ９０％，定位站种群为 ８０％，而霍林郭勒种

５　 ４ 期 　 　 　 贾彤　 等：庞泉沟自然保护区常见禾本科植物内生真菌分布及其影响因素初探 　
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图 ３　 在科水平上不同样地土壤细菌的相对丰度

Ｆｉｇ．３　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｔ ｆａｍｉｌｙ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｌｏｔｓ

ＬｐＭＣ：华北落叶松林土壤微生物群落 Ｌａｒｉｘ ｐｒｉｎｃｉｐｉｓ⁃ｒｕｐｐｒｅｃｈｔｉｉ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ；ＰｔＭＣ：油松林土壤微生物群落 Ｐｉｎｕｓ ｔａｂｕｌｉｆｏｒｍｉｓ ｓｏｉｌ

ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

图 ４　 在科水平上不同样地的土壤真菌相对丰度

　 Ｆｉｇ． ４ 　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｆｕｎｇｉ ａｔ ｆａｍｉｌｙ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ

ｐｌｏｔｓ　

ＬｐＭＣ：华北落叶松林土壤微生物群落 Ｌａｒｉｘ ｐｒｉｎｃｉｐｉｓ⁃ｒｕｐｐｒｅｃｈｔｉｉ ｓｏｉｌ

ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ； ＰｔＭＣ： 油 松 林 土 壤 微 生 物 群 落 Ｐｉｎｕｓ

ｔａｂｕｌｉｆｏｒｍｉｓ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

群的侵染率只有 ４０％［１０］。 与此结果不同，本研究发现

中亚薹草在 ３ 个不同样地之间的内生真菌染菌率也无

显著差异，其染菌率为 ３０．９％—５４．９％。 野燕麦在两个

样地之间的内生真菌感染率也无显著差异，其原因可能

是自然种群的内生真菌感染率对宿主而言，其“成本”
和“收益”会随着空间和时间以及环境选择压力的变化

而改变，感染率也会相应地发生变化［２１⁃２３］。 Ｃｌａｙ 和

Ｓｃｈａｒｄｌ 认为，中等感染水平的内生真菌种群是不稳定

的，感染率有增加或降低的可能，这取决于所在环境条

件的选择方向［２４］。 另外，分布区季节更替、环境空气湿

度、植物高度、其他植物类群都可能影响内生真菌的分

布［２５］。 从整个生态系统层面考虑，不同感染率的禾草

种群可能具有各异的生态学功能，是整个系统得以维持

的条件之一，也是生态系统进化到某一阶段的结果。
３．２　 土壤理化性质及土壤酶活性对植被内生真菌感染

率的影响

Ｌｅｗｉｓ 等研究发现，黑麦草属野生种群的内生真菌

感染水平和 ５ 种气候因子有显著的相关性，其中最显著

的是蒸散量和水分供给不足，回归分析表明 ５ 个因素占到总变异的 ５６％，仅水分供给不足就占到 ４３％，感染

率的空间分布表现为高感染率种群绝大多数分布在夏季干旱胁迫频繁发生的地中海沿岸［２６］。 本研究得到类

似的结论，实验结果表明紫羊茅、中亚薹草和野燕麦染菌率的主要影响因素是土壤水分含量和碳氮比（Ｃ ／ Ｎ），
其原因可能是内生真菌的正效应在关键时刻才表现出来，例如在极度、长期的干旱胁迫或种群数量快速下降

时，共生体表现出较强的竞争力。 本研究还发现土壤 Ｃ、Ｎ、Ｓ 以及土壤水分含量与紫羊茅的内生真菌染菌率

成正相关，其部分原因可能是内生真菌感染提高了紫羊茅所在样地的土壤 Ｃ、Ｎ 含量，促进土壤中 Ｃ、Ｎ 的
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积累［２７］。
３．３　 不同染菌率的植被对土壤微生物群落结构的影响

关于内生真菌感染对宿主所在土壤的微生物群落结构的影响，大多以高羊茅和黑麦草为研究对象，而且

结果并不一致。 Ｒｕｄｇｅｒｓ 和 Ｃｌａｙ 指出，禾草内生真菌对群落水平的影响大于对某个种群的影响［２８］。 Ｒｕｄｇｅｒｓ
和 Ｏｒｒ 通过研究感染 Ｎｅｏｔｙｐｈｏｄｉｕｍ ｃｏｅｎｏｐｈｉａｌｕｍ 内生真菌的高羊茅对当地不同树种生长的副作用，发现禾草

内生真菌改变土壤的微生物群落［２９］。 Ｊｅｎｋｉｎｓ 等发现， 感染内生真菌的高羊茅降低土壤中多种细菌的含

量［３０］；而 Ｉｑｂａｌ 等研究发现，感染内生真菌的高羊茅显著提高了土壤微生物生物量［２７］。 本文以原生生境不同

群落类型下不同优势禾草为材料的研究结果表明，两个样地的土壤真菌群落优势真菌都是丝盖伞科，但不同

染菌植被群落类型下的优势细菌微生物群落组成不同，其原因可能在于内生真菌感染对土壤细菌群落结构组

成的影响大于对土壤真菌的影响。 紫羊茅的感染率与土壤蔗糖酶、脲酶和酸性磷酸酶显著正相关，但中亚薹

草与紫羊茅的结果相反，而染菌早熟禾与土壤理化性质和酶活性的关系不大，其原因可能在于内生真菌可以

改变植物衰老叶片的化学组成，对不同植物的枯落物的分解速率不同［３１⁃３２］，进而对土壤微生物群落的结构和

活性的影响结果具有一定差异。 关于内生真菌感染如何改变宿主土壤微生物群落结构的原因目前还不明确，
也可能是内生真菌能通过改变宿主禾草根系分泌物的含量，来改变土壤的理化性质， 进而改变土壤微生物群

落结构［３３］。
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