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胡从从，成斌，王坤，赵丽莉，贺学礼．蒙古沙冬青及其伴生植物 ＡＭ 真菌物种多样性．生态学报，２０１７，３７（２３）：７９７２⁃７９８２．
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蒙古沙冬青及其伴生植物 ＡＭ 真菌物种多样性

胡从从，成　 斌，王　 坤，赵丽莉，贺学礼∗

河北大学生命科学学院， 保定　 ０７１００２

摘要：于 ２０１５ 年 ７ 月在内蒙古乌海、磴口 ２ 个样地选取蒙古沙冬青（Ａｍｍｏｐｉｐｔａｎｔｈｕｓ ｍｏｎｇｏｌｉｃｕｓ）及其伴生植物为研究对象，分别

采集 ０—２０ ｃｍ 和 ２０—４０ ｃｍ 土层根围土样，利用高通量测序方法分析了不同植物 ＡＭ 真菌群落结构和物种多样性，发掘新物

种，为补充和完善 ＡＭ 真菌分类体系提供依据。 试验共分离鉴定 ３ 纲 ５ 目 ６ 科 ９ 属 ８９ 个 ＡＭ 真菌 ＯＴＵ，属包括 Ｇｌｏｍｕｓ，

Ｆｕｎｎｅｌｉｆｏｒｍｉｓ，Ｄｉｖｅｒｓｉｓｐｏｒａ，Ｃｌａｒｏｉｄｅｏｇｌｏｍｕｓ，Ｒｈｉｚｏｐｈａｇｕｓ，Ｓｅｐｔｏｇｌｏｍｕｓ，Ｓｃｕｔｅｌｌｏｓｐｏｒａ，Ａｍｂｉｓｐｏｒａ 和 Ｐａｒａｇｌｏｍｕｓ。 与形态学研究结果相

比，高通量鉴定结果在属水平上更丰富。 同一土层不同样地，蒙古沙冬青 ＡＭ 真菌丰度和多样性指数高于伴生植物；同一土层

不同植物，ＡＭ 真菌丰度和多样性指数表现为磴口高于乌海；同一植物不同样地，ＡＭ 真菌 ＡＣＥ 指数和 Ｃｈａｏ１ 指数 ２０—４０ ｃｍ 土

层高于 ０—２０ ｃｍ 土层，Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数和 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数 ０—２０ ｃｍ 土层高于 ２０—４０ ｃｍ 土层。 ＲＤＡ 分析表明，ＡＭ 真菌 ＡＣＥ 指数和

Ｃｈａｏ１ 指数与土壤碱解 Ｎ 显著正相关，与酸性磷酸酶显著负相关；Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数和 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数与碱性磷酸酶显著正相关，与 ｐＨ

显著负相关。 结果表明，蒙古沙冬青 ＡＭ 真菌物种多样性高于伴生植物，同一样地，寄主植物与土壤深度共同作用对 ＡＭ 真菌

群落组成有显著影响。

关键词：蒙古沙冬青；伴生植物；ＡＭ 真菌；高通量测序；群落组成
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ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ （ＡＭ） ｆｕｎｇｉ ｃａｎ ｆｏｒｍ ｓｙｍｂｉｏｓｅｓ ｗｉｔｈ ｍｏｓｔ ｔｅｒｒｅｓｔｒｉａｌ ｐｌａｎｔ ｒｏｏｔｓ， ａｎｄ ｐｌａｙ ａｎ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｒｏｌｅ ｉｎ ｉｍｐｒｏｖｉｎｇ ｐｌａｎｔ
ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｍａｉｎｔａｉｎｉｎｇ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ ｓｔａｂｉｌｉｔｙ． Ｉｎ ｏｒｄｅｒ ｔｏ ｄｉｓｃｏｖｅｒ ｎｅｗ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｎｄ ｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔ ａｎｄ ｉｍｐｒｏｖｅ ｔｈｅ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ
ｓｙｓｔｅｍ ｏｆ ＡＭ ｆｕｎｇｉ， ｗｅ ｕｓｅｄ ｈｉｇｈ⁃ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｔｏ ｓｔｕｄｙ ｓｐｅｃｉｅｓ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｔｈｅ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ＡＭ
ｆｕｎｇｉ ｉｎ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｏｆ Ａｍｍｏｐｉｐｔａｎｔｈｕｓ ｍｏｎｇｏｌｉｃｕｓ ａｎｄ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｐｌａｎｔｓ． Ｅｉｇｈｔｙ⁃ｎｉｎｅ ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔｓ ｏｆ ＡＭ
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Ｃｌａｒｏｉｄｅｏｇｌｏｍｕｓ， Ｒｈｉｚｏｐｈａｇｕｓ， Ｓｅｐｔｏｇｌｏｍｕｓ， Ｓｃｕｔｅｌｌｏｓｐｏｒａ， Ａｍｂｉｓｐｏｒａ， ａｎｄ Ｐａｒａｇｌｏｍｕｓ ｗｅｒｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ． Ｗｉｔｈ ｒｅｇａｒｄ ｔｏ
ｑｕａｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｔ ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ， ｈｉｇｈ ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｗａｓ ｍｏｒｅ ｓｅｎｓｉｔｉｖｅ ｔｈａｎ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ．
Ａｍｍｏｐｉｐｔａｎｔｈｕｓ ｍｏｎｇｏｌｉｃｕｓ ｈａｄ ａ ｇｒｅａｔｅｒ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｔｈａｎ ｏｔｈｅｒ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｐｌａｎｔｓ． Ｔｈｅ ＡＣＥ ａｎｄ Ｃｈａｏ１
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ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

ｉｎｄｉｃｅｓ ｏｆ ＡＭ ｆｕｎｇｉ ｗｅｒｅ ｈｉｇｈｅｒ ｉｎ ｔｈｅ ２０—４０ ｃｍ ｓｏｉｌ ｌａｙｅｒ ｔｈａｎ ｉｎ ｔｈｅ ０—２０ ｃｍ ｌａｙｅｒ． Ｈｏｗｅｖｅｒ， ｔｈｅ Ｓｉｍｐｓｏｎ ａｎｄ
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｉｃｅｓ ｗｅｒｅ ｈｉｇｈｅｒ ｉｎ ｔｈｅ ０—２０ ｃｍ ｌａｙｅｒ． ＡＭ ｆｕｎｇａｌ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｗｅｒｅ ｈｉｇｈｅｒ ｉｎ Ｄｅｎｇｋｏｕ ｓｉｔｅ
ｔｈａｎ ｉｎ Ｗｕｈａｉ ｓｉｔｅ． Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ＡＣＥ ａｎｄ Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｉｃｅｓ ｏｆ ＡＭ ｆｕｎｇｉ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｐｏｓｉｔｉｖｅｌｙ
ｃｏｒｒｅｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｓｏｉｌ⁃ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｎ， ｂｕｔ ｎｅｇａｔｉｖｅｌｙ ｃｏｒｒｅｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ ａｃｉｄ ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ． Ｓｉｍｐｓｏｎ ａｎｄ Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｉｃｅｓ ｗｅｒｅ
ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｐｏｓｉｔｉｖｅｌｙ ｃｏｒｒｅｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ ａｌｋａｌｉｎｅ ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ， ａｎｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｎｅｇａｔｉｖｅｌｙ ｃｏｒｒｅｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｐＨ． Ｔｏｇｅｔｈｅｒ， ｔｈｅｓｅ
ｄａｔａ ｓｈｏｗ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ＡＭ ｆｕｎｇｉ ｗａｓ ｈｉｇｈｅｒ ｉｎ Ａｍｍｏｐｉｐｔａｎｔｈｕｓ ｍｏｎｇｏｌｉｃｕｓ ｔｈａｎ ｉｎ ｉｔｓ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｐｌａｎｔｓ．
Ｆｕｒｔｈｅｒｍｏｒｅ， ｔｈｅｙ ｒｅｖｅａｌ ｔｈａｔ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ ｏｆ ｈｏｓｔ ｐｌａｎｔ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｄｅｐｔｈ ｈａｄ ａ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｅｆｆｅｃｔ ｏｎ ｔｈｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ
ｏｆ ＡＭ ｆｕｎｇｉ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： Ａｍｍｏｐｉｐｔａｎｔｈｕｓ ｍｏｎｇｏｌｉｃｕｓ； ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｐｌａｎｔｓ； ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇｉ； ｈｉｇｈ⁃ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ；
ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ

蒙古沙冬青（Ａｍｍｏｐｉｐｔａｎｔｈｕｓ ｍｏｎｇｏｌｉｃｕｓ）隶属豆科沙冬青属，是西北荒漠生境中唯一常绿阔叶灌木，耐干

旱、抗逆性强，在保持水土和防治荒漠化方面作用显著［１］。 与蒙古沙冬青相伴而生的霸王（Ｚｙｇｏｐｈｙｌｌｕｍ
ｘａｎｔｈｏｘｙｌｕｍ）、四合木（Ｔｅｔｒａｅｎａ ｍｏｎｇｏｌｉｃａ）、白刺（Ｎｉｔｒａｒｉａ ｔａｎｇｕｔｏｒｕｍ）、沙蒿（Ａｒｔｅｍｉｓｉａ ｄｅｓｔｅｒｏｒｕｍ）等，同蒙古

沙冬青既存在竞争抑制，又协同进化，均为优良固沙植物［２］。
荒漠生境中植物与微生物的生长、分布及其相互作用对生态系统改善和稳定有重要影响。 ＡＭ

（ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａ）真菌是一类在自然界广泛分布的土壤真菌，能与绝大多数高等植物根系形成互利共生

体，通过根外菌丝形成的网络增强植物根系对土壤养分资源的吸收利用，提高植物生产力［３］。 研究发现，ＡＭ
真菌能够提高植物在干旱、重金属污染、病虫害等逆境下的抗性［４⁃５］。 因此，探明 ＡＭ 真菌群落组成和生物多

样性以及与荒漠植物共生机理，对促进植物适应极端干旱环境，稳定和改善荒漠生态系统有重要意义。
迄今为止，荒漠环境中共发现 ９ 属 １０７ 种 ＡＭ 真菌，并不断有新种报道和已知种类分类地位的重新认

识［６－７］。 目前，主要依据孢子形态特征进行 ＡＭ 真菌分类鉴定，研究结果存在偶然性、局限性和不一致性［８－９］。
由于广域的地理环境和生态差异，不仅导致 ＡＭ 真菌种群强烈分化，也导致了种间和种内的形态多态性与环

境饰变作用下的性状变异难以区分，要解决这一问题，对 ＡＭ 真菌分子特征、微形态特征等方面的工作将会起

到重要作用。 Ｌｕｋｅ 等［１０］利用 Ｔ－ＲＦＬＰ 技术分析表明，种植模式对土壤 ＡＭ 真菌多样性有明显影响。 Öｐｉｋ
等［１１⁃１２］利用 ＤＮＡ 条形码技术对 ９６ 种植物根际 ＡＭ 真菌进行鉴定，在分子水平上至少发现了 ２０４ 种，远超出

形态学鉴定的 １５６ 种 ＡＭ 真菌。 近年来，新一代高通量测序技术因其测序量大、通量高，不仅可检测到极微量

ＡＭ 真菌序列，而且研究结果更接近微生物真实的群落结构，被广泛应用于 ＡＭ 真菌群落结构和物种组成

分析［１３⁃１４］。
本试验在前期基于形态学特征对蒙古沙冬青及其伴生植物 ＡＭ 真菌分类鉴定的基础上［１５］，利用高通量

测序技术进一步分析检测土壤 ＡＭ 真菌种属结构和生态分布，发掘新的物种和信息，补充完善 ＡＭ 真菌群落

组成和物种多样性，为阐明蒙古沙冬青适应极端荒漠环境机理，利用 ＡＭ 真菌资源促进荒漠植物生长和植被

恢复提供依据。

１　 材料与方法

１．１　 样地概况及样品处理

２０１５ 年 ７ 月于内蒙古乌海、磴口各选取以蒙古沙冬青为建群种的 ３ 个样地，每个样地随机选取长势相似

的蒙古沙冬青和两种伴生植物各 ４ 株，其中乌海样地伴生植物为霸王（Ｚｙｇｏｐｈｙｌｌｕｍ ｘａｎｔｈｏｘｙｌｕｍ）、四合木

（Ｔｅｔｒａｅｎａ ｍｏｎｇｏｌｉｃａ），磴口样地为沙蒿（Ａｒｔｅｍｉｓｉａ ｄｅｓｔｅｒｏｒｕｍ）、白刺（Ｎｉｔｒａｒｉａ ｔａｎｇｕｔｏｒｕｍ）。 去除土壤表面枯枝

落叶层，在距植株主干 ０—３０ ｃｍ 范围内挖取土壤剖面，分别采集 ０—２０ ｃｍ 和 ２０—４０ ｃｍ 土层新鲜土壤各 ５００
ｇ，将同一样地 ４ 株植物按土层混合均匀，３ 个样地作为重复，共计 ３６ 个土壤样品，分别标记为 ＳＷＬ （沙冬青

３７９７　 ２３ 期 　 　 　 胡从从　 等：蒙古沙冬青及其伴生植物 ＡＭ 真菌物种多样性 　
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乌海 ０—２０ ｃｍ），ＳＷＤ （沙冬青乌海 ２０—４０ ｃｍ），ＢＷＬ （霸王乌海 ０—２０ ｃｍ），ＢＷＤ （霸王乌海 ２０—４０ ｃｍ），
ＨＷＬ （四合木乌海 ０—２０ ｃｍ），ＨＷＤ （四合木乌海 ２０—４０ ｃｍ），ＳＤＬ （沙冬青磴口 ０—２０ ｃｍ），ＳＤＤ （沙冬青磴

口 ２０—４０ ｃｍ），ＢＤＬ （白刺磴口 ０—２０ ｃｍ），ＢＤＤ （白刺磴口 ２０—４０ ｃｍ），ＨＤＬ （沙蒿磴口 ０—２０ ｃｍ），ＨＤＤ
（沙蒿磴口 ２０—４０ ｃｍ），将土样编号装入自封袋运回实验室后，用于土壤总 ＤＮＡ 提取的土样在－２０℃保存，其
余土样自然风干后过 ２ ｍｍ 筛，用于土壤理化性质测定。 样地具体情况见表 １。

表 １　 内蒙古荒漠带各采样点概况

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ ｉｎ Ｉｎｎｅｒ Ｍｏｎｇｏｌｉａ ｄｅｓｅｒｔ ｚｏｎｅ

样地
Ｓａｍｐｌｅ ｓｉｔｅ

经纬度
Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ ／ Ｌａｔｉｔｕｄｅ

海拔
Ｅｌｅｖａｔｉｏｎ ／ ｍ

样地
Ｓａｍｐｌｅ ｓｉｔｅ

经纬度
Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ ／ Ｌａｔｉｔｕｄｅ

海拔
Ｅｌｅｖａｔｉｏｎ ／ ｍ

乌海 Ｓｉｔｅ１ ３９°８３′ Ｎ１０６°８３′Ｅ １１２９．４５ ｍ 磴口 Ｓｉｔｅ１ ４０°３９′ Ｎ１０６°７４′Ｅ １００２．９９ ｍ

Ｓｉｔｅ２ ３９°７３′Ｎ １０６°８７′Ｅ １１０９．８５ ｍ Ｓｉｔｅ２ ４０°４７′Ｎ １０６°４３′Ｅ １００６．４７ ｍ

Ｓｉｔｅ３ ３９°７３′ Ｎ１０６°８１′Ｅ １１４１．３５ ｍ Ｓｉｔｅ３ ４０°４８′Ｎ １０６°３８′Ｅ １００２．１８ ｍ

１．２　 土壤理化性质测定

土壤有机碳用马弗炉烘干法；土壤 ｐＨ 用电位法；土壤速效 Ｐ 用钼锑抗比色法；碱解 Ｎ 采用碱解法利用全

自动化学分析仪 Ｓｍａｒｔｃｈｅｍ２００ 测定；酸性磷酸酶（ＡＣＰ）和碱性磷酸酶（ＡＬＰ）用改进的 Ｂｒｉｍｎｅｒ 和 Ｔａｂａｔａｂａｉ
方法［１６］测定。 球囊霉素分易提取球囊霉素（Ｅａｓｙ⁃ｅｘｔｒａｔｅｄ ｇｌｏｍａｌｉｎ， ＥＥＧ）和总球囊霉素（ Ｔｏｔａｌ ｅｘｔｒａｃｔａｂｌｅ
ｇｌｏｍａｌｉｎ， ＴＥＧ），分别按 Ｗｒｉｇｈｔ 和 Ｖｐａｄｈｙａｙａ［１７］及 Ｊａｎｏｓ 等［１８］的方法测定，称取 １．０ ｇ 风干土于试管中，加入柠

檬酸钠浸提剂，通过高压浸提、再提取上清液离心、用考马斯亮蓝显色，绘制标准曲线，求出球囊霉素含量。 所

得数据由 Ｅｘｃｅｌ ２００３ 统计整理，利用 ＣＡＮＯＣＯ ４．５ 软件进行 ＲＤＡ 分析。
１．３　 土壤总 ＤＮＡ 提取、ＰＣＲ 扩增及产物回收

采用已修改的 Ｂｅａｄ⁃Ｂｅａｔｉｎｇ 法［１９］提取土壤总 ＤＮＡ，用 ＴＥ 缓冲液溶解提取的 ＤＮＡ，置于－２０℃冰箱待用。
基于 ＨｉＳｅｑ 测序对基因片段的限制（３００ ｂｐ 以内）以及真实客观反应 ＡＭ 真菌群落结构和丰富多样性的

要求，第一轮扩增以土壤总 ＤＮＡ 为扩增模板，引物为 ＧｅｏＡ２ （５′⁃ＣＣＡ ＧＴＡ ＧＴＣ ＡＴＡ ＴＧＣ ＴＴＧ ＴＣＴ Ｃ⁃３′）和
ＡＭＬ２ （５′⁃ＧＡＡ ＣＣＣ ＡＡＡ ＣＡＣ ＴＴＴ ＧＧＴ ＴＴＣ Ｃ⁃３′），扩增片段为 １０００ ｂｐ 左右。 以第一轮扩增产物为模板，使
用带 Ｂａｒｃｏｄｅ 的特异引物 ＮＳ３１ （５′⁃ＴＴＧ ＧＡＧ ＧＧＣ ＡＡＧ ＴＣＴ ＧＧＴ ＧＣＣ⁃３′）和 ＡＭＤＧＲ （５′⁃ＣＣＣ ＡＡＣ ＴＡＴ ＣＣＣ
ＴＡＴ ＴＡＡ ＴＣＡ Ｔ⁃３′）进行第二轮 ＰＣＲ，扩增片段为 ２８０—３００ ｂｐ。 根据 ＰＣＲ 产物浓度进行等量混样，利用 ２％
琼脂糖凝胶电泳检测 ＰＣＲ 产物，切割目的条带，使用凝胶回收试剂盒回收目标产物。
１．４　 构建文库与测序

使用 ＴｒｕＳｅｑ􀳏 ＤＮＡ ＰＣＲ⁃Ｆｒｅｅ Ｓａｍｐｌｅ Ｐｒｅｐａｒａｔｉｏｎ Ｋｉｔ 建库试剂盒进行文库构建，构建好的文库经过 Ｑｕｂｉｔ
和 Ｑ－ＰＣＲ 定量，文库合格后，使用 ＨｉＳｅｑ２５００ ＰＥ２５０ 进行上机测序，每个样品至少测 ３ 万条序列［２０］。
１．５　 数据处理与多样性指数测定

根据 Ｂａｒｃｏｄｅ 序列和 ＰＣＲ 扩增引物序列拆分出各样品数据，截去 Ｂａｒｃｏｄｅ 和引物序列后使用 ＦＬＡＳＨ 对每

个样品的 ｒｅａｄｓ 进行拼接得到原始 Ｔａｇｓ 数据（Ｒａｗ Ｔａｇｓ），再经过滤处理得到高质量 Ｔａｇｓ 数据（Ｃｌｅａｎ Ｔａｇｓ）。
参照 Ｑｉｉｍｅ 的 Ｔａｇｓ 质量控制流程，将 Ｒａｗ Ｔａｇｓ 从连续低质量值（默认质量阈值为≦１９）碱基数达到设定长度

（默认长度值为 ３）的第一个低质量碱基位点截断；得到 Ｔａｇｓ 数据集，进一步过滤掉其中连续高质量碱基长度

小于 Ｔａｇｓ 长度 ７５％的 Ｔａｇｓ。
利用 Ｕｐａｒｓｅ 软件对全部 Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ Ｔａｇｓ 进行聚类，默认以 ９７％的一致性（Ｉｄｅｎｔｉｔｙ）将序列聚类成 ＯＴＵｓ，同

时依据其算法原则，筛选 ＯＴＵｓ 中出现频数最高的序列作为 ＯＴＵｓ 的代表序列。 应用 ＲＤＰ Ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ 方法和

ＧｅｎＢａｎｋ 数据库对序列进行物种注释分析（设定阈值为 ０．６—１），并在属水平统计各样品群落组成。 使用

ＭＵＳＣＬＥ 软件进行快速多序列比对，得到所有 ＯＴＵｓ 代表序列的系统发生关系。 最后对各样品数据进行均一

化处理，以样品中数据量最少的为标准进行均一化处理，用 Ｑｉｉｍｅ 软件计算 Ｃｈａｏ１，ＡＣＥ 指数，Ｓｈａｎｎｏｎ 和
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Ｓｉｍｐｓｏｎ，用 ＳＰＳＳ １９．０ 进行相关性分析，用 Ｒ 软件（ｖｅｇａｎ ｐａｃｋａｇｅ）绘制稀释曲线，进行 Ａｌｐｈａ 多样性指数组间

差异分析与 ＰＥＲＭＡＮＯＶＡ 分析。 用 Ｒ 软件（ｖｅｇａｎ ｐａｃｋａｇｅ）绘制 ＮＭＤＳ 图，进行 Ｂｅｔａ 多样性指数组间差异分

析。 Ｃｈａｏ１ 指数［２１－２２］（Ｓ），ＡＣＥ 指数（ＥＨ），Ｓｈａｎｎｏｎ 指数（Ｈ）和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数（Ｄ）公式计算：
Ｓｃｈａｏ １ ＝ Ｓｏｂｓ＋Ｎ１（Ｎ１－１） ／ ２（Ｎ２＋１）

其中 Ｓｃｈａｏ １为估计的 ＯＴＵ 数，Ｓｏｂｓ为观测到的 ＯＴＵ 数，Ｎ１为 ｓｉｎｇｌｅｔｏｎｓ 序列的 ＯＴＵ 数，Ｎ２为 ｄｏｕｂｌｅｔｏｎｓ 序列的

ＯＴＵ 数。
ＥＨ＝Ｈ ／ Ｈｍａｘ ＝Ｈ ／ ｌｎＳ

Ｈ＝ ｌｎＰ ｉ

Ｄ ＝ １ － ∑
Ｓ

ｉ ＝ １
Ｐ２

ｉ

式中，Ｐ ｉ ＝Ｎｉ ／ Ｎ 即表示第 ｉ 种 ＡＭ 真菌的优势度。

２　 结果

２．１　 土壤理化性质

由图 １ 可知，乌海样地，蒙古沙冬青根围土壤 ｐＨ、有机质、ＥＥＧ 和 ＡＣＰ 含量在 ０—２０ ｃｍ 土层较高，速效

Ｐ、ＴＥＧ、ＡＬＰ 和碱解 Ｎ 在 ２０—４０ ｃｍ 土层含量较高；霸王各项土壤因子除有机质外都在 ０—２０ ｃｍ 土层有最大

值；四合木各土壤因子除 ｐＨ 和有机质外都在 ０—２０ ｃｍ 土层有最大值。 同一土层，蒙古沙冬青 ｐＨ、有机质和

碱解 Ｎ 均高于伴生植物，而速效 Ｐ、ＡＣＰ 和 ＡＬＰ 含量低于伴生植物。
磴口样地，蒙古沙冬青根围土壤 ｐＨ、ＥＥＧ 和 ＴＥＧ 最大值在 ０—２０ ｃｍ 土层，有机质、速效 Ｐ、ＡＣＰ、ＡＬＰ 和

碱解 Ｎ 在 ２０—４０ ｃｍ 土层含量较高；白刺各土壤因子除 ｐＨ 和 ＴＥＧ 外，均在 ０—２０ ｃｍ 土层有最大值；沙蒿除

ｐＨ 外各因子均在 ０—２０ ｃｍ 土层含量较高。 同一土层，蒙古沙冬青有机质、速效 Ｐ、ＥＥＧ 和 ＡＬＰ 含量均高于

伴生植物，而 ｐＨ、ＡＣＰ 和碱解 Ｎ 低于伴生植物。 同一植物不同样地，蒙古沙冬青有机质、ＥＥＧ、ＡＣＰ 和碱解 Ｎ
在乌海高于磴口，ｐＨ、速效 Ｐ、ＴＥＧ 和 ＡＬＰ 在磴口高于乌海；伴生植物除 ｐＨ 和 ＴＥＧ 外各土壤因子均在乌海含

量较高。
２．２　 序列统计分析

　 　 所有样品经ＰＣＲ检测合格后，构建文库并测序。由表２可知，本试验共获得１８８５８６４条原始序列，去

表 ２　 不同土壤样品序列特征

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ

样品编号
Ｓａｍｐｌｅ Ｎｏ．

平均序列长度
Ａｖｅｒａｇｅ

ｌｅｎｇｔｈ（ｂｐ）

碱基对数
Ｂａｓｅｓ（ｂｐ）

优化序列数
Ｔｒｉｍｅｄ

ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

优化序列
百分比 ／ ％

Ｔｈｅ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ
ｏｆ ｔｒｉｍｅｄ
ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

样品编号
Ｓａｍｐｌｅ Ｎｏ．

平均序列长度
Ａｖｅｒａｇｅ

ｌｅｎｇｔｈ（ｂｐ）

碱基对数
Ｂａｓｅｓ（ｂｐ）

优化序列数
Ｔｒｉｍｅｄ

ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

优化序列
百分比 ／ ％

Ｔｈｅ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ
ｏｆ ｔｒｉｍｅｄ
ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

ＳＷＬ ２９２ １３９１６３６４ ４７５９９ ９５．１１ ＳＤＬ ２９２ １３５１４４７９ ４６２３３ ９４．８５
ＳＷＤ ２９２ １７８６４３７９ ６１１０７ ９５．０６ ＳＤＤ ２９２ １６３０６３７０ ５５７８１ ９５．０７
ＢＷＬ ２９２ １３４９１６２５ ４６１５７ ９５．０７ ＢＤＬ ２９２ １１９０２３７８ ４０７０８ ９４．７４
ＢＷＤ ２９２ １６３８６５６７ ５６０６３ ９５．１４ ＢＤＤ ２９２ １５４５３５７２ ５２８５７ ９４．７３
ＨＷＬ ２９２ １３７０２３１４ ４６８９０ ９４．９１ ＨＤＬ ２９２ １０９２６７１１ ３７３７７ ９４．５８
ＨＷＤ ２９２ １５０２６７０１ ５１４０９ ９５．１９ ＨＤＤ ２９２ １６００００５５ ５４７２４ ９４．８８

　 　 ＳＷＬ： 沙冬青乌海 ０—２０ｃｍ， Ａｍｍｏｐｉｐｔａｎｔｈｕｓ ｍｏｎｇｏｌｉｃｕｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｗｕｈａｉ ０—２０ ｃｍ ｓｏｉｌ ｌａｙｅｒ； ＳＷＤ： 沙冬青乌海 ２０—４０ｃｍ， Ａｍｍｏｐｉｐｔａｎｔｈｕｓ
ｍｏｎｇｏｌｉｃｕｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｗｕｈａｉ ２０—４０ ｃｍ ｓｏｉｌ ｌａｙｅｒ； ＢＷＬ： 霸王乌海 ０—２０ｃｍ， Ｚｙｇｏｐｈｙｌｌｕｍ ｘａｎｔｈｏｘｙｌｕｍ ｉｎ ｔｈｅ Ｗｕｈａｉ ０—２０ ｃｍ ｓｏｉｌ ｌａｙｅｒ； ＢＷＤ： 霸王乌海
２０—４０ｃｍ， Ｚｙｇｏｐｈｙｌｌｕｍ ｘａｎｔｈｏｘｙｌｕｍ ｉｎ ｔｈｅ Ｗｕｈａｉ ２０—４０ ｃｍ ｓｏｉｌ ｌａｙｅｒ； ＨＷＬ：四合木乌海 ０—２０ｃｍ， Ｔｅｔｒａｅｎａ ｍｏｎｇｏｌｉｃａ ｉｎ ｔｈｅ Ｗｕｈａｉ ０—２０ ｃｍ ｓｏｉｌ
ｌａｙｅｒ； ＨＷＤ： 四合木乌海 ２０—４０ｃｍ， Ｔｅｔｒａｅｎａ ｍｏｎｇｏｌｉｃａ ｉｎ ｔｈｅ Ｗｕｈａｉ ２０—４０ ｃｍ ｓｏｉｌ ｌａｙｅｒ； ＳＤＬ： 沙冬青磴口 ０—２０ｃｍ， Ａｍｍｏｐｉｐｔａｎｔｈｕｓ ｍｏｎｇｏｌｉｃｕｓ
ｉｎ ｔｈｅ Ｄｅｎｇｋｏｕ ０—２０ ｃｍ ｓｏｉｌ ｌａｙｅｒ； ＳＤＤ： 沙冬青磴口 ２０—４０ｃｍ， Ａｍｍｏｐｉｐｔａｎｔｈｕｓ ｍｏｎｇｏｌｉｃｕｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｄｅｎｇｋｏｕ ２０—４０ ｃｍ ｓｏｉｌ ｌａｙｅｒ； ＢＤＬ： 白刺磴口
０—２０ｃｍ， Ｎｉｔｒａｒｉａ ｔａｎｇｕｔｏｒｕｍ ｉｎ ｔｈｅ Ｄｅｎｇｋｏｕ ０—２０ ｃｍ ｓｏｉｌ ｌａｙｅｒ； ＢＤＤ： 白刺磴口 ２０—４０ｃｍ， Ｎｉｔｒａｒｉａ ｔａｎｇｕｔｏｒｕｍ ｉｎ ｔｈｅ Ｄｅｎｇｋｏｕ ２０—４０ ｃｍ ｓｏｉｌ ｌａｙｅｒ；
ＨＤＬ： 沙蒿磴口 ０—２０ｃｍ， Ａｒｔｅｍｉｓｉａ ｄｅｓｔｅｒｏｒｕｍ ｉｎ ｔｈｅ Ｄｅｎｇｋｏｕ ０—２０ ｃｍ ｓｏｉｌ ｌａｙｅｒ； ＨＤＤ： 沙蒿磴口 ２０—４０ｃｍ， Ａｒｔｅｍｉｓｉａ ｄｅｓｔｅｒｏｒｕｍ ｉｎ ｔｈｅ Ｄｅｎｇｋｏｕ
２０—４０ ｃｍ ｓｏｉｌ ｌａｙｅｒ
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图 １　 蒙古沙冬青和伴生植物土壤因子空间分布

Ｆｉｇ．１　 Ｓｐａｔｉａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆａｃｔｏｒ ｉｎ Ａ．ｍｏｎｇｏｌｉｃｕｓ ａｎｄ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｐｌａｎｔｓ

不同大写字母表示乌海样地同一土层 ３ 种植物差异显著（Ｐ ＜ ０．０５）；不同小写字母表示磴口样地同一土层 ３ 种植物差异显著（Ｐ ＜ ０．０５）；

ＡＬＰ： 碱性磷酸酶， ａｌｋａｌｉｎｅ ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ； ＡＣＰ： 酸性磷酸酶， ａｃｉｄ ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ； ＥＥＧ： 易提取球囊霉素 Ｅａｓｉｌｙ ｅｘｔｒａｔｅｄ ｇｌｏｍａｌｉｎ；ＴＥＧ： 总提取球

囊霉素， Ｔｏｔａｌ ｅｘｔｒａｔｅｄ ｇｌｏｍａｌｉｎ．

掉低质量的 Ｒｅａｄｓ 后得到 １７９０７３１ 条高质量序列，平均每个样品测得 ４９７４２ 条优化序列，每个样品的优化序

列百分比均在 ９４％以上，所有样品读长平均为 ２９２ ｂｐ。 不同样品优化序列数差异明显。 同一土层，蒙古沙冬

青土样中高质量序列多于伴生植物；同一植物，２０—４０ ｃｍ 土层样品高质量序列多于 ０—２０ ｃｍ 土层。
２．３　 稀释曲线分析

稀释曲线能检验测序数据量的合理性，并反映样品物种丰富度。 水平方向上，曲线的宽度反映了物种的

丰富度；垂直方向上，曲线的平滑程度体现了样品物种的均匀度。 从图 ２ 可见，供试样品的稀释曲线均趋于平

缓，说明测序量趋于饱和，测得数据可反映土壤 ＡＭ 真菌群落真实情况。 在水平方向曲线较宽，垂直方向平滑
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htt
p:/

/w
ww.ec

olo
gic

a.c
n

ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

程度较小，说明 ＡＭ 真菌的丰度大，但物种的均匀度低。

图 ２　 ＡＭ 真菌稀释性曲线

Ｆｉｇ．２　 Ｒａｒｅｆａｃｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅｓ ｏｆ ＡＭ ｆｕｎｇｉ ｉｎ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ

ＳＷＬ： 沙冬青乌海 ０—２０ｃｍ， Ａｍｍｏｐｉｐｔａｎｔｈｕｓ ｍｏｎｇｏｌｉｃｕｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｗｕｈａｉ ０—２０ ｃｍ ｓｏｉｌ ｌａｙｅｒ； ＳＷＤ： 沙冬青乌海 ２０—４０ｃｍ， Ａｍｍｏｐｉｐｔａｎｔｈｕｓ

ｍｏｎｇｏｌｉｃｕｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｗｕｈａｉ ２０—４０ ｃｍ ｓｏｉｌ ｌａｙｅｒ； ＢＷＬ： 霸王乌海 ０—２０ｃｍ， Ｚｙｇｏｐｈｙｌｌｕｍ ｘａｎｔｈｏｘｙｌｕｍ ｉｎ ｔｈｅ Ｗｕｈａｉ ０—２０ ｃｍ ｓｏｉｌ ｌａｙｅｒ； ＢＷＤ： 霸王

乌海 ２０—４０ｃｍ， Ｚｙｇｏｐｈｙｌｌｕｍ ｘａｎｔｈｏｘｙｌｕｍ ｉｎ ｔｈｅ Ｗｕｈａｉ ２０—４０ ｃｍ ｓｏｉｌ ｌａｙｅｒ； ＨＷＬ：四合木乌海 ０—２０ｃｍ， Ｔｅｔｒａｅｎａ ｍｏｎｇｏｌｉｃａ ｉｎ ｔｈｅ Ｗｕｈａｉ ０—

２０ ｃｍ ｓｏｉｌ ｌａｙｅｒ； ＨＷＤ： 四合木乌海 ２０—４０ｃｍ， Ｔｅｔｒａｅｎａ ｍｏｎｇｏｌｉｃａ ｉｎ ｔｈｅ Ｗｕｈａｉ ２０—４０ ｃｍ ｓｏｉｌ ｌａｙｅｒ； ＳＤＬ： 沙冬青磴口 ０—２０ｃｍ，

Ａｍｍｏｐｉｐｔａｎｔｈｕｓ ｍｏｎｇｏｌｉｃｕｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｄｅｎｇｋｏｕ ０—２０ ｃｍ ｓｏｉｌ ｌａｙｅｒ； ＳＤＤ： 沙冬青磴口 ２０—４０ｃｍ， Ａｍｍｏｐｉｐｔａｎｔｈｕｓ ｍｏｎｇｏｌｉｃｕｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｄｅｎｇｋｏｕ ２０—４０

ｃｍ ｓｏｉｌ ｌａｙｅｒ； ＢＤＬ： 白刺磴口 ０—２０ｃｍ， Ｎｉｔｒａｒｉａ ｔａｎｇｕｔｏｒｕｍ ｉｎ ｔｈｅ Ｄｅｎｇｋｏｕ ０—２０ ｃｍ ｓｏｉｌ ｌａｙｅｒ； ＢＤＤ： 白刺磴口 ２０—４０ｃｍ， Ｎｉｔｒａｒｉａ ｔａｎｇｕｔｏｒｕｍ

ｉｎ ｔｈｅ Ｄｅｎｇｋｏｕ ２０—４０ ｃｍ ｓｏｉｌ ｌａｙｅｒ； ＨＤＬ： 沙蒿磴口 ０—２０ｃｍ， Ａｒｔｅｍｉｓｉａ ｄｅｓｔｅｒｏｒｕｍ ｉｎ ｔｈｅ Ｄｅｎｇｋｏｕ ０—２０ ｃｍ ｓｏｉｌ ｌａｙｅｒ； ＨＤＤ： 沙蒿磴口 ２０—

４０ｃｍ， Ａｒｔｅｍｉｓｉａ ｄｅｓｔｅｒｏｒｕｍ ｉｎ ｔｈｅ Ｄｅｎｇｋｏｕ ２０—４０ ｃｍ ｓｏｉｌ ｌａｙｅｒ

２．４　 ＯＴＵ 聚类及物种注释分析

从两个样地 ３６ 个土样中共获得 ８９ 个 ＡＭ 真菌 ＯＴＵｓ，经序列比对，８９ 个真菌 ＯＴＵｓ 归为 ３ 纲 ５ 目 ６ 科

９属 （ 表 ３ ） 。 其 中 ３ ６ 个 ＯＴＵｓ 属 于 Ｇｌｏｍｕｓ ， １ ６ 个 属 于 Ｆｕｎｎｅｌｉｆｏｒｍｉｓ ， １ ６ 个 属 于 Ｄｉｖｅｒｓｉｓｐｏｒａ ， 最 低 的 为

表 ３　 ＡＭ 真菌属种组成统计

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ＡＭ ｆｕｎｇｉ

纲 Ｃｌａｓｓ 目 Ｏｒｄｅｒ 科 Ｆａｍｉｌｙ 属 Ｇｅｎｕｓ ＯＴＵ 数
Ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ＯＴＵｓ

球囊霉纲
Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｅｔｅｓ

球囊霉目
Ｇｌｏｍｅｒａｌｅｓ

球囊霉目
Ｇｌｏｍｅｒａｃｅａｅ

球囊霉属
Ｇｌｏｍｕｓ ３６

管柄囊霉属
Ｆｕｎｎｅｌｉｆｏｒｍｉｓ １６

根内囊霉属
Ｒｈｉｚｏｐｈａｇｕｓ ３

有隔囊霉属
Ｓｅｐｔｏｇｌｏｍｕｓ １

近明球囊霉科
Ｃｌａｒｏｉｄｅｏｇｌｏｍｅｒａｃｅａ

近明球囊霉属
Ｃｌａｒｏｉｄｅｏｇｌｏｍｕｓ ３

多孢囊霉目
Ｄｉｖｅｒｓｉｓｐｏｒａｌｅｓ

多孢囊霉科
Ｄｉｖｅｒｓｉｓｐｏｒａｃｅａｅ

多孢囊霉属
Ｄｉｖｅｒｓｉｓｐｏｒａ １６

巨孢囊霉目
Ｇｉｇａｓｐｏｒａｌｅｓ

盾巨孢囊霉科
Ｓｃｕｔｅｌｌｏｓｐｏｒａｃｅａｅ

盾巨孢囊霉属
Ｓｃｕｔｅｌｌｏｓｐｏｒａ １

原囊霉纲
Ａｒｃｈａｅｏｓｐｏｒｏｍｙｃｅｔｅｓ

类球囊霉目
Ａｒｃｈａｅｏｓｐｏｒａｌｅｓ Ａｍｂｉｓｐｏｒａｃｅａｅ Ａｍｂｉｓｐｏｒａ １

类球囊霉纲
Ｐａｒａｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｅｔｅｓ

类球囊霉目
Ｐａｒａｇｌｏｍｅｒａｌｅｓ

类球囊霉科
Ｐａｒａｇｌｏｍｅｒａｃｅａｅ

类球囊霉属
Ｐａｒａｇｌｏｍｕｓ ４
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Ｓｅｐｔｏｇｌｏｍｕｓ，Ｓｃｕｔｅｌｌｏｓｐｏｒａ 和 Ａｍｂｉｓｐｏｒａ，各有 １ 个 ＯＴＵ。 图 ３ 展示了样品中相对丰度排名前 １０ 的 ＡＭ 真菌所对

应 ＯＴＵｓ 的系统发生关系， 说明 ＡＭ 真菌主要分布在 Ｇｌｏｍｕｓ， Ｆｕｎｎｅｌｉｆｏｒｍｉｓ， Ｄｉｖｅｒｓｉｓｐｏｒａ， Ｒｈｉｚｏｐｈａｇｕｓ，
Ｓｅｐｔｏｇｌｏｍｕｓ，Ｓｃｕｔｅｌｌｏｓｐｏｒａ 和 Ｐａｒａｇｌｏｍｕｓ ７ 个属。 将已比对序列按属分类水平进行统计分析（图 ４）可知，供试

样品中 ＡＭ 真菌种属组成相似，但每个样品中各属相对丰度差异显著。 Ｄｉｖｅｒｓｉｓｐｏｒａ 相对丰度最高，是所有样

品的优势属，其次是 Ｇｌｏｍｕｓ 和 Ｆｕｎｎｅｌｉｆｏｒｍｉｓ， ３ 属之和在所有土样中均占到 ＡＭ 真菌总量 ９０％ 以上。
Ｃｌａｒｏｉｄｅｏｇｌｏｍｕｓ，Ｒｈｉｚｏｐｈａｇｕｓ，Ｓｅｐｔｏｇｌｏｍｕｓ 和 Ｐａｒａｇｌｏｍｕｓ 在每个土样中均有分布，Ａｍｂｉｓｐｏｒａ 仅在蒙古沙冬青、

图 ３　 ＯＴＵｓ的系统发育关系及其物种注释

　 Ｆｉｇ．３　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ａｎｄ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ｏｆ ＯＴＵｓ

四合木和沙蒿深土层有发现，而 Ｓｃｕｔｅｌｌｏｓｐｏｒａ 未在沙蒿

根围土样中检测到。
２．５　 α—多样性分析

α—多样性可用于 ＡＭ 真菌群落丰富度分析，多样

性指标包括均匀度指数 ＡＣＥ、丰度指数 Ｃｈａｏ１、多样性

指数 Ｓｉｍｐｓｏｎ 和 Ｓｈａｎｎｏｎ。 由表 ４ 可知，同一土层，除乌

海样地 ２０—４０ ｃｍ 土层白刺较蒙古沙冬青 ＡＭ 真菌丰

度高外，蒙古沙冬青 ＡＭ 真菌 ＡＣＥ 指数和 Ｃｈａｏ１ 指数

均显著高于伴生植物；乌海样地蒙古沙冬青 ＡＭ 真菌

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数和 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数均低于伴生植物，磴口样

地蒙古沙冬青 ＡＭ 真菌 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数和 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数均

显著高于伴生植物。 同一植物，深土层 ＡＣＥ 指数和

Ｃｈａｏ１ 较浅土层高，Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数和 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数浅土

层高于深土层；样地间总体呈现磴口＞乌海。
２．６　 多样品比较分析

ＰＥＲＭＡＮＯＶＡ 分析可得，ＡＭ 真菌群落组成（Ｂｒａｙ⁃
Ｃｕｒｔｉｓ 距离）在样地及寄主植物与土壤深度共同作用下

差异显著（表 ５）。 基于 ＯＴＵ 水平的无度量多维标定法

（ＮＭＤＳ，Ｎｏｎ⁃Ｍｅｔｒｉｃ Ｍｕｌｔｉ⁃Ｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ Ｓｃａｌｉｎｇ）统计分析结果（图 ５），四合木浅土层、沙蒿深土层和磴口样地蒙

古沙冬青浅土层样品组内和组间差异显著；其他土壤样品相似度较高，无明显差异。

表 ４　 ＡＭ 真菌多样性分析

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＡＭ ｆｕｎｇｉ

样品编号
Ｓａｍｐｌｅｓ

物种丰度和多样性指数 Ｓｐｅｃｉｅｓ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ

ＡＣＥ 指数
ＡＣＥ Ｉｎｄｅｘ

Ｃｈａｏ １ 指数
Ｃｈａｏ １ Ｉｎｄｅｘ

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ Ｉｎｄｅｘ

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数
Ｓｈａｎｎｏｎ Ｉｎｄｅｘ

ＳＷＬ ６５．１９２Ａ ６５．１２５Ａ ０．６９０Ａ ２．６５７Ａ

ＢＷＬ ５９．２１１Ｂ ５８．１６７Ｃ ０．６９２Ａ ２．６７１Ａ

ＨＷＬ ６１．４５９Ｂ ６１．４１７Ｂ ０．７０８Ａ ２．７９３Ａ

ＳＷＤ ６８．５５４Ａ ６７．３６９Ｂ ０．６８５Ａ ２．６０８Ａ

ＢＷＤ ６３．５５５Ｂ ７０．２２２Ａ ０．６８６Ａ ２．６２７Ａ

ＨＷＤ ６３．５６５Ｂ ６２．８７６Ｃ ０．６９３Ａ ２．６８５Ａ

ＳＤＬ ６９．７１６ａ ７５．４４４ａ ０．６９９ａ ２．７３４ａ

ＢＤＬ ６０．９４６ｂ ６０．４１７ｃ ０．６７５ａ ２．５５５ａ

ＨＤＬ ６２．５６６ｂ ６４．２３３ｂ ０．６８８ａ ２．６４４ａ

ＳＤＤ ６６．９２２ａ ６７．６６７ａ ０．６８９ａ ２．６５１ａ

ＢＤＤ ６２．７８６ｂ ６１．５４８ｂ ０．６６８ｂ ２．４９８ｂ

ＨＤＤ ６３．２３０ｂ ６２．５００ｂ ０．６８５ａ ２．６０８ａ

　 　 不同大写字母表示乌海样地同一土层 ３ 种植物差异显著（Ｐ ＜ ０．０５）；不同小写字母表示磴口样地同一土层 ３ 种植物差异显著（Ｐ ＜ ０．０５）
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图 ４　 ＡＭ 真菌各属相对丰度

Ｆｉｇ．４　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ＡＭ ｆｕｎｇｉ ａｔ ｇｅｎｅｒａ ｌｅｖｅｌｓ

Ｄｉｖｅｒｓｉｓｐｏｒａ 多孢囊霉属， Ｆｕｎｎｅｌｉｆｏｒｍｉｓ 管柄囊霉属， Ｃｌａｒｏｉｄｅｏｇｌｏｍｕｓ 近明球囊霉属， Ｒｈｉｚｏｐｈａｇｕｓ 根内囊霉属， Ｓｅｐｔｏｇｌｏｍｕｓ 有隔囊霉属，

Ｓｃｕｔｅｌｌｏｓｐｏｒａ 盾巨孢囊霉属， Ｐａｒａｇｌｏｍｕｓ 类球囊霉属，ｏｔｈｅｒｓ 其它

表 ５　 基于 Ｂｒａｙ⁃Ｃｕｒｔｉｓ距离的 ＡＭ 真菌群落 ＰＥＲＭＡＮＯＶＡ 分析

Ｔａｂｌｅ ５　 ＰＥＲＭＡＮＯＶＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＡＭ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｂａｓｅｄ ｏｎ Ｂｒａｙ⁃Ｃｕｒｔｉｓ ｄｉｓｔａｎｃｅ

因子
Ｆａｃｔｏｒ Ｆ Ｒ２ Ｐ 因子

Ｆａｃｔｏｒ Ｆ Ｒ２ Ｐ

植物 Ｐｌａｎｔ １．４０８６ ０．０６３５ ０．２０２ 植物×土壤深度 Ｐｌａｎｔ×Ｄｅｐｔｈ ３．６６０７ ０．１６５１ ０．００３∗∗

样地 Ｓｉｔｅ ３．２０６７ ０．０７２３ ０．０３３∗ 样地×土壤深度 Ｓｉｔｅ×Ｄｅｐｔｈ １．８２２６ ０．０４１１ ０．１１７

土壤深度 Ｄｅｐｔｈ １．７０９ ０．０３８５ ０．１７２ 植物×样地×土壤深度
Ｐｌａｎｔ×Ｓｉｔｅ×Ｄｅｐｔｈ ０．８０２１ ０．０３６４ ０．５５５

植物×样地 Ｐｌａｎｔ×Ｓｉｔｅ ０．９３０７ ０．０４２ ０．４５５

　 　 ∗：表示 Ｐ＜０．０５；∗∗：表示 Ｐ＜０．０１

图 ５　 ＡＭ 真菌群落 ＮＭＤＳ 分布图

Ｆｉｇ．５　 ＮＭＤＳ ｐｌｏｔ ｏｆ ＡＭ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ

２．７　 ＡＭ 真菌与土壤因子相关性分析

Ｐｅａｒｓｏｎ 相关性分析可知（表 ６），ＡＭ 真菌 ＡＣＥ 指

数和 Ｃｈａｏ１ 指数与土壤碱解 Ｎ 显著正相关，与 ＡＣＰ 显

著负相关；Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数和 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数与土壤速效 Ｐ、
ＡＬＰ 显著正相关，与 ｐＨ 显著负相关。 综上可知，ｐＨ、速
效 Ｐ、磷酸酶和碱解 Ｎ 对 ＡＭ 真菌多样性有显著影响。
ＣＡＮＯＣＯ ４．５ 生物统计软件进行 ＲＤＡ 分析（图 ６）可知，
两轴累积解释信息量达 ９４．７％，可反映采样点、土壤因

子与 ＡＭ 真菌多样性的关系。 ＡＭ 真菌丰度、均匀度和

多样性指数沿第一轴从左至右依次增加，两样地蒙古沙

冬青丰度和多样性指数均高于伴生植物，其中，磴口蒙

古沙冬青 ０—２０ ｃｍ 土层 ＡＭ 真菌多样性最丰富。

９７９７　 ２３ 期 　 　 　 胡从从　 等：蒙古沙冬青及其伴生植物 ＡＭ 真菌物种多样性 　
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图 ６　 ＡＭ 真菌多样性与土壤因子的 ＲＤＡ 分析

　 Ｆｉｇ． ６ 　 Ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＡＭ ｆｕｎｇａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ
ｉｎｄｅｘ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｆａｃｔｏｒｓ
图中 １， ２， ３， ４， ５， ６， ７， ８， ９， １０， １１， １２ 分别代表 ＳＷＬ， ＳＷＤ，
ＢＷＬ， ＢＷＤ， ＨＷＬ， ＨＷＤ， ＳＤＬ， ＳＤＤ， ＢＤＬ， ＢＤＤ， ＨＤＬ， ＨＤＤ 样

品；Ｃ： 有机质， ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ； Ｎ： 碱解氮， Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｎ； Ｐ： 速效磷

Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｐ； ＡＬＰ： 碱性磷酸酶， ａｌｋａｌｉｎｅ ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ； ＡＣＰ： 酸性

磷酸酶， ａｃｉｄ ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ； ＥＥＧ： 易提取球囊霉素， Ｅａｓｉｌｙ ｅｘｔｒａｔｅｄ
ｇｌｏｍａｌｉｎ； ＴＥＧ： 总提取球囊霉素， Ｔｏｔａｌ ｅｘｔｒａｔｅｄ ｇｌｏｍａｌｉｎ．

３　 讨论

３．１　 ＡＭ 真菌群落组成和物种多样性

　 　 本试验利用高通量测序技术在乌海、磴口两个样地

共分离鉴定 ＡＭ 真菌 ５ 目 ６ 科 ９ 属，有 ７ 个 ＯＴＵ 鉴定到

种， 即 Ｇｌｏｍｕｓ ｐｅｒｐｕｓｉｌｌｕｍ， Ｆｕｎｎｅｌｉｆｏｒｍｉｓ ｍｏｓｓｅａｅ， Ｆ．
ｃｏｒｏｎａｔｕｍ， Ｒｈｉｚｏｐｈａｇｕｓ ｉｎｔｒａｒａｄｉｃｅｓ， Ｄｉｖｅｒｓｉｓｐｏｒａ ｓｐｕｒｃａ，
Ｓｃｕｔｅｌｌｏｓｐｏｒａ ａｕｒｉｇｌｏｂａ，Ａｍｂｉｓｐｏｒａ ｌｅｐｔｏｔｉｃｈａ，尚有 Ｇｌｏｍｕｓ
ｓｐ． 和 Ｄｉｖｅｒｓｉｓｐｏｒａ ｓｐ． 未 确 定， 其 中 Ｒｈｉｚｏｐｈａｇｕｓ，
Ａｍｂｉｓｐｏｒａ 和 Ｐａｒａｇｌｏｍｕｓ ３ 个属利用孢子形态特征进行

分类鉴定时没有发现［１５］。 另外，Ｄｉｖｅｒｓｉｓｐｏｒａ 共有 １６ 个

ＯＴＵ，在所测样品中优势度最大，为两样地共有优势属，
Ｄｉｖｅｒｓｉｓｐｏｒａ ｓｐｕｒｃａ 为优势种。 Ｇｌｏｍｕｓ 共检测出 ３６ 个

ＯＴＵ，虽然相对丰度最大，但相对多度低于 Ｄｉｖｅｒｓｉｓｐｏｒａ。
一方面是由于 ＡＭ 真菌分类系统的不断更新，使得部分

ＡＭ 真菌种类分类地位发生了变化［６］；另一方面由于形

态学鉴定以及一些传统分子手段存在缺陷，研究结果会

出现不稳定性和局限性，不能真实反映环境中 ＡＭ 真菌

群落结构和多样性［２３］。 而采样高通量测序方法能够检

测到孢子数量和 ＤＮＡ 含量少、生态地理变异大、利用孢

子形态特征难以分类鉴定的 ＡＭ 真菌种属，丰富了 ＡＭ 真菌种属组成，说明分子生物学对 ＡＭ 真菌形态学分

类有重要补充意义［７］。
表 ６　 ＡＭ 真菌物种多样性与土壤因子的 ｐｅａｒｓｏｎ 相关性分析

Ｔａｂｌｅ ６　 Ｐｅａｒｓｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ＡＭ ｆｕｎｇａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｆａｃｔｏｒｓ

土壤因子
Ｓｏｉｌ ｆａｃｔｏｒ

菌群多样性指数
ＡＣＥ Ｉｎｄｅｘ

Ｃｈａｏ１ 多样性指数
Ｃｈａｏ１ Ｉｎｄｅｘ

辛普森指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ Ｉｎｄｅｘ

香农⁃威纳指数
Ｓｈａｎｎｏｎ Ｉｎｄｅｘ

ＯＴＵ 数量
Ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ＯＴＵｓ

ｐＨ －０．４３３ －０．４１４ －０．５５９∗ －０．５５３∗ －０．０８３

有机碳 Ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ０．３３０ ０．２１２ ０．４６０ ０．４５３ ０．２６９

有效磷 Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｐ ０．２５１ ０．３８６ ０．３９８ ０．４３２ －０．０８６

碱解氮 Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｎ ０．７５５∗∗ ０．４９９∗ ０．１６５ ０．１４２ ０．４９７

易提取球囊霉素
Ｅａｓｉｌｙ ｅｘｔｒａｃｔａｂｌｅ ｇｌｏｍａｌｉｎ ０．０８８ －０．００９ ０．６８６ ０．６７７ －０．２０３

总球囊霉素
Ｔｏｔａｌ ｅｘｔｒａｃｔａｂｌｅ ｇｌｏｍａｌｉｎ

－０．０８４ －０．１６８ ０．３０６ ０．２９２ ０．０１８

酸性磷酸酶 Ａｃｉｄ ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ －０．７２８∗∗ －０．６４４∗ ０．３４３ ０．３４３ －０．５４３

碱性磷酸酶 Ａｌｋａｌｉｎｅ ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ －０．０３９ －０．１１０ ０．７２５∗∗ ０．７３７∗∗ －０．３１

３．２　 寄主植物与 ＡＭ 真菌物种多样性的关系

两样地中，乌海蒙古沙冬青 ＡＭ 真菌 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数和 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数较伴生植物四合木低，磴口蒙古沙冬青

ＡＭ 真菌 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数和 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数均高于伴生植物。 说明蒙古沙冬青 ＡＭ 真菌物种多样性高于伴生植

物，大多数 ＡＭ 真菌能与其形成密切的共生关系。 研究证实，ＡＭ 真菌对寄主植物没有严格专一性，但 ＡＭ 真

菌与不同寄主植物间的亲和力存在差异［２１］。 Ｋｉｅｒｓ 等［２４］ 报道了 ＡＭ 真菌与寄主植物存在“相互奖励”机制，
即寄主植物分配碳源给为其提供更多磷素的菌根真菌。 Ｔａｗａｒａｙａ 等［２５］ 研究发现，不同寄主植物对同种 ＡＭ
真菌的依赖性差异明显。 由于 ＡＭ 真菌具有功能多样性，在长期进化过程中，寄主植物可选择性促进或抑制

０８９７ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３７ 卷　
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某些 ＡＭ 真菌孢子生长发育，从而保留具有特定功能的 ＡＭ 真菌与之共生［２４－２５］。 蒙古沙冬青与 ＡＭ 真菌都具

有古老的生长史和发展史，它们在长期协同进化过程中，相互选择形成良好共生关系，这对蒙古沙冬青适应生

态环境有重要意义。 四合木也具有古老进化史，形态结构与蒙古沙冬青相似，其根围土壤 ＡＭ 真菌多样性高

于其他伴生植物，这与 ＡＭ 真菌协同进化有着密切联系。 王同智等［２６］ 关于 ＡＭ 真菌对四合木抗旱性的研究

也证实，ＡＭ 真菌能显著提高幼苗成活率和酶活性，增加生物量适应干旱胁迫。
３．３　 环境异质性与 ＡＭ 真菌物种多样性的关系

很多研究发现，土壤理化性质和环境条件对 ＡＭ 真菌群落的影响比寄主植物更大［２６－２７］。 本试验中，同一

植物，深土层比浅土层 ＡＭ 真菌 ＡＣＥ 指数高，Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数和 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数在浅土层高于深土层，说明土壤深

度影响着 ＡＭ 真菌的生态分布。 ＡＭ 真菌为好氧性真菌，土壤通气性是影响其群落分布的重要因素。 相关性

分析表明，ＡＭ 真菌 ＡＣＥ 指数和 Ｃｈａｏ１ 指数与土壤碱解 Ｎ 显著正相关，与酸性磷酸酶显著负相关；Ｓｉｍｐｓｏｎ 指

数和 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数与速效 Ｐ 和碱性磷酸酶显著正相关，与 ｐＨ 显著负相关，说明土壤理化性质对 ＡＭ 真菌群落

结构和多样性有显著影响。 研究表明，低 ｐＨ 可直接抑制外生菌丝和根系生长，从而抑制 ＡＭ 真菌生长和功

能发挥［９］。 研究发现，ＡＭ 真菌分泌磷酸酶可将土壤有机磷转化成无机磷，增加植物根系对磷素的吸收［２８］。
贺超等［２９］研究发现，不同水肥因子对 ＡＭ 真菌促生效应和营养吸收能力有显著影响。

另外，海拔、温度、土壤含水量、土壤质地等都会影响 ＡＭ 真菌群落结构和种群分布［３０－３１］。 磴口样地 ＡＭ
真菌多样性明显高于乌海样地，这可能与经纬度和海拔高度不同有关。 不同海拔会造成温度、降水等环境条

件的差异，进而影响 ＡＭ 真菌群落结构与物种组成［３２－３３］。
综合表明，ＡＭ 真菌群落组成和物种多样性与寄主植物和生态环境密切相关，蒙古沙冬青 ＡＭ 真菌物种

多样性较伴生植物更为丰富，具有更强的生态适应性。 同时，形态学特征与分子特征有机结合，才能科学客观

地阐明 ＡＭ 真菌群落组成和物种多样性特征。
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