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神农架国家公园林线过渡带土壤真菌多样性
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摘要：林线过渡带是陆地生态系统对气候变化响应的敏感区域，研究林线过渡带土壤真菌的群落结构和形成机制，对于预测气

候变化对土壤养分循环和维持陆地生态系统功能的影响具有重要意义。 利用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 高通量测序技术分析了神农架国家公园

林线上下的灌木林和针叶林的土壤真菌群落结构和多样性。 结果表明，在真菌物种组成上，两种植被类型的土壤优势菌门、属
和种类不同，针叶林和灌木林的优势菌门分别是担子菌门（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）和接合菌门（Ｚｙｇｏｍｙｃｏｔａ）。 除趋势对应分析（ＤＣＡ）
和不相似性检验（Ｄｉｓｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｔｅｓｔ）表明两种林型的土壤真菌群落结构组成存在显著差异，且针叶林土壤真菌 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、
Ｃｈａｏ 值和 Ｒｉｃｈｎｅｓｓ 指数均显著（Ｐ＜０．０５）高于灌木林。 典范对应分析（ＣＣＡ）和 Ｍａｎｔｅｌ 检验显示土壤真菌群落结构与土壤 ｐＨ、
植物多样性、土壤温度和土壤湿度存在显著相关性。 因此，林线过渡带上下的土壤真菌群落结构和多样性存在显著差异，土壤

ｐＨ、植物多样性、土壤湿度和土壤温度可能是影响土壤真菌群落结构的重要因素。
关键词：土壤真菌群落；气候变化；灌木林；针叶林；Ｉｌｌｕｍｉｎａ 测序

Ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ ｔｉｍｂｅｒｌｉｎｅ ｅｃｏｔｏｎｅ ｉｎ Ｓｈｅｎｎｏｎｇｊｉａ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｐａｒｋ
ＳＨＥＮＧ Ｙｕｙｕ１，ＣＯＮＧ Ｊｉｎｇ２，ＬＵ Ｈｕｉ１，３，ＹＡＮＧ Ｋａｉｈｕａ４，ＹＡＮＧ Ｌｉｎｓｅｎ４，ＷＡＮＧ Ｍｉｎ４，ＺＨＡＮＧ Ｙｕｇｕａｎｇ１，∗

１ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ｆｏｒｅｓｔ Ｅｃｏｌｏｇｙ， Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ ａｎｄ Ｐｒｏｔｅｃｔｉｏｎ， Ｃｈｉｎｅｓｅ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｆｏｒｅｓｔｒｙ， Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ Ｆｏｒｅｓｔ Ｅｃｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ Ｓｔａｔｅ Ｆｏｒｅｓｔｒｙ

Ａｄｍｉｎｉｓｔｒａｔｉｏｎ， Ｂｅｉｊｉｎｇ １０００９１， Ｃｈｉｎａ

２ Ｑｉｎｇｄａｏ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ Ａｆｆｉｌｉａｔｅｄ Ｈｏｓｐｉｔａｌ， Ｑｉｎｇｄａｏ ２６６０６１， Ｃｈｉｎａ

３ Ｃｏｌｌｅｇｅ ｏｆ Ｌｉｆｅ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ， Ｍｉｎｚｕ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｃｈｉｎａ， Ｂｅｉｊｉｎｇ １０００８１， Ｃｈｉｎａ

４ Ｓｈｅｎｎｏｎｇｊｉａ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｐａｒｋ Ａｄｍｉｎｉｓｔｒａｔｉｏｎ， Ｈｕｂｅｉ Ｋｅｙ Ｌａｂ ｏｆ Ｓｈｅｎｎｏｎｇｊｉａ Ｇｏｌｄｅｎ Ｍｏｎｋｅｙ Ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ Ｂｉｏｌｏｇｙ， Ｓｈｅｎｎｏｎｇｊｉａ Ｆｏｒｅｓｔｒｙ Ｄｉｓｔｒｉｃｔ

４４２４１１， Ｃｈｉｎａ

Ａｂｓｔｒａｃｔ： Ｔｈｅ ｔｉｍｂｅｒｌｉｎｅ ｅｃｏｔｏｎｅ ｉｓ ａ ｓｅｎｓｉｔｉｖｅ ａｒｅａ ｔｏ ｃｌｉｍａｔｅ ｃｈａｎｇｅ ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ｔｅｒｒｅｓｔｒｉａｌ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍｓ， ａｎｄ ｉｔ ｉｓ ｖｉｔａｌ ｔｏ
ｓｔｕｄｙ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｉｔｓ ｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｍｅｃｈａｎｉｓｍ ｉｎ ｔｈｅ ｔｉｍｂｅｒｌｉｎｅ ｅｃｏｔｏｎｅ ｔｏ ｐｒｅｄｉｃｔ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ
ｃｌｉｍａｔｅ ｃｈａｎｇｅ ｏｎ ｓｏｉｌ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｃｙｃｌｅｓ ａｎｄ ｔｏ ｍａｉｎｔａｉｎ ｔｅｒｒｅｓｔｒｉａｌ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ． Ｆｏｒ ｔｈｉｓ， ｗｅ ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ
ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｓｈｒｕｂ ａｎｄ ｃｏｎｉｆｅｒｏｕｓ ｆｏｒｅｓｔｓ ｏｆ Ｓｈｅｎｎｏｎｇｊｉａ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｐａｒｋ． Ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｗｅｒｅ
ａｎａｌｙｚｅｄ ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ Ｉｌｌｕｍｉｎａ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｍｅｔｈｏｄ． Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｐｈｙｌａ， ｇｅｎｅｒａ， ａｎｄ ｓｐｅｃｉｅｓ
ｄｉｆｆｅｒｅｄ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｔｗｏ ｆｏｒｅｓｔ ｔｙｐｅｓ． Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ ｗａｓ ｔｈｅ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｐｈｙｌｕｍ ｉｎ ｔｈｅ ｃｏｎｉｆｅｒｏｕｓ ｆｏｒｅｓｔ， ｗｈｅｒｅａｓ Ｚｙｇｏｍｙｃｏｔａ
ｗａｓ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｉｎ ｔｈｅ ｓｈｒｕｂ ｆｏｒｅｓｔ． Ｄｅｔｒｅｎｄｅｄ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ａｎｄ ｄｉｓｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｔｅｓｔ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅｉｒ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ， ａｎｄ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｗａｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｈｉｇｈｅｒ （Ｐ＜０．０５） ｉｎ ｔｈｅ ｃｏｎｉｆｅｒｏｕｓ
ｆｏｒｅｓｔ ｔｈａｎ ｉｎ ｔｈｅ ｓｈｒｕｂ ｆｏｒｅｓｔ ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ ｔｈｅ Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ， Ｃｈａｏ ｖａｌｕｅ， ａｎｄ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ｉｎｄｅｘ． Ｃａｎｏｎｉｃａｌ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

ａｎａｌｙｓｉｓ ａｎｄ Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｐＨ， ｐｌａｎｔ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ， ｓｏｉｌ ｍｏｉｓｔｕｒｅ， ａｎｄ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｈａｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｌｉｎｋａｇｅｓ
ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ． Ｔｈｅｒｅｆｏｒｅ， ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｔｈｅ ｔｉｍｂｅｒｌｉｎｅ
ｅｃｏｔｏｎｅ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ， ａｎｄ ｔｈｅ ｆａｃｔｏｒｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｐＨ， ｐｌａｎｔ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ， ｓｏｉｌ ｍｏｉｓｔｕｒｅ， ａｎｄ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｗｅｒｅ ｔｈｅ
ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｔｈａｔ ｓｈａｐｅｄ ｔｈｅ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ； ｃｌｉｍａｔｅ ｃｈａｎｇｅ； ｓｈｒｕｂ ｆｏｒｅｓｔ； ｃｏｎｉｆｅｒｏｕｓ ｆｏｒｅｓｔ； Ｉｌｌｕｍｉｎａ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ

林线过渡带是高山郁闭森林到矮曲林之间的生态过渡带［１］，是高山垂直植被带的重要生态过渡区，是陆

地生态系统对气候变化响应的敏感区域［２⁃４］。 研究表明，气候变化使林线过渡带位置出现向上、不变或向下

等不同的响应趋势，表明林线动态变化的影响机制复杂多变［５］。 目前，有关林线区植被格局和气候变化响

应［６⁃８］、凋落物分解［３］、土壤碳氮循环［９］、幼苗建植［１０］等方面已有较多研究报导，但关于林线土壤微生物的研

究相对较少，且多限于微生物的降解活性［１１］、土壤细菌多样性［１２］，忽略了其土壤真菌群落结构组成和形成机

制，造成林线土壤微生物的理论体系有大部分的缺失。 本研究将将致力于完善整个林线土壤微生物生态系统

理论。
真菌是土壤微生物的主要组成部分，不仅可以有效降解土壤中复杂组分和凋落物，还可以监测土壤病理

过程、驱动养分循环和能量流动，是陆地生态系统的重要健康指标［１３⁃１５］。 然而，采用传统方法分离出的真菌

种类和数量却很有限［１６］，难以全面和准确了解真菌群落的真实组成和分布情况。 随着分子生物学的快速发

展，特别是高通量测序技术的应用，人们对土壤微生物的研究和认识日渐深入。 大量研究表明环境选择是微

生物群落结构形成和变化的重要影响因素，土壤真菌适宜在酸性土壤中生长［１７］，对土壤湿度［１８］、温度［１３，１９］、
养分含量［２０⁃２１］以及不同的土壤层环境［２２］ 十分敏感，且不同林型对应着不同的优势菌群［２３］，不同地区的主要

影响因子也可能存在不同。 研究林线土壤真菌群落结构组成的影响机制，将为神农架国家公园（Ｓｈｅｎｎｏｎｇｊｉａ
Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｐａｒｋ， ＳＮＰ）的建设政策提供生态理论指导。

神农架国家公园是目前世界中纬度地区唯一保存完好的亚热带森林生态系统，其独特的地理和气候条件

孕育了丰富的生物资源［２４］，具有明显的高山林线过渡带分布特征，为开展林线过渡带微生物多样性及其形成

机制研究提供了理想的场所［１２］。 本研究选择神农架国家公园中林线上、下的灌木林和针叶林为研究对象，采
用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 高通量测序技术，旨在探讨：（１）林线上、下的灌木林和针叶林的真菌群落结构组成情况；（２）影响

林线过渡带土壤真菌多样性的主要环境因子。

１　 研究方法

１．１　 样地设置与土壤样品采集

神农架国家公园位于湖北省西北部神农架林区的西南部。 神农架（３１°１５′—３１°５７′Ｎ，１０９°５９′—１１０°５８′
Ｅ）的神农顶高达 ３１０５．４ ｍ，为华中地区最高峰［２５］。 属于亚热带季风气候，四季变化明显。 年平均气温为

７．２℃，年均降水量为 １５００ ｍｍ［２６］。 神农架国家公园具有典型的植被带分布特征，从低海拔到高海拔分别为常

绿阔叶林、落叶阔叶林、针阔混交林、针叶林和灌木林，其中灌木林植物盖度较低且海拔分布为 ２７３６—２７７７
ｍ，针叶林植物盖度较高且海拔分布为 ２５３０—２５９０ ｍ。 在灌木林中，乔木层和灌木层的优势植物物种分别是

粉红杜鹃（Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ ｏｒｅｏｄｏｘａ）和神农箭竹（Ｆａｒｇｅｓｉａ ｍｕｒｉｅｌａｅ），在针叶林中的优势植物物种是巴山冷杉

（Ａｂｉｅｓ ｆａｒｇｅｓｉｉ）。 神农架国家公园的灌木林和冷杉林具有明显的林线。
在神农架国家公园的灌木林和针叶林中分别设立采样点，记录各采样点的海拔、坡度、植被等信息（表

１）。 在每个样地，连续设置 ９ 个 ２０ ｍ×２０ ｍ 的样方，样方之间间隔约 ２０ ｍ。 每个样方内以对角线五点取样法

设置 ５ 个 ５ ｍ×５ ｍ 的小样方，用土钻（直径 ４ ｃｍ）采集 ０—１０ ｃｍ 的土壤样品 １０—１５ 钻，去除凋落物和碎石

等，经过 ２ ｍｍ 孔筛后分装，带回实验室进行进一步分析或低温保存备用。 一部分（约 １００ ｇ）置于－８０℃超低

２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３８ 卷　
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温冰箱，用于 ＤＮＡ 提取，另一部分（约 ５００ ｇ）４℃保存，用于土壤理化性质测定。

表 １　 神农架国家公园土壤采集点基本情况

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｂａｓｉｃ ｉｍｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ ｉｎ Ｓｈｅｎｎｏｎｇｊｉａ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｐａｒｋ

样地林型
Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｆｏｒｅｓｔ ｔｙｐｅ

调查地点
Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅ

海拔高度
Ａｌｔｉｔｕｄｅ ／ ｍ

坡度
Ｓｌｏｐｅ

坡向
Ｓｌｏｐｅ ｄｉｒｅｃｔｉｏｎ

植被优势物种
Ｄｏｍｉｎａｎｔ ｐｌａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ

灌木林
Ｓｈｒｕｂ ｆｏｒｅｓｔ 凉风垭 ２７４９ １０° 东北

粉红杜鹃、神农箭竹
Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ ｏｒｅｏｄｏｘａ、Ｆａｒｇｅｓｉａ
ｍｕｒｉｅｌａｅ

针叶林
Ｃｏｎｉｆｅｒｏｕｓ ｆｏｒｅｓｔ 金猴岭 ２５６２ ２５° 西北偏 １０° 巴山冷杉

Ａｂｉｅｓ ｆａｒｇｅｓｉｉ

１．２　 土壤理化性质和植物参数的测定

土壤理化性质采用常规方法进行测定［２７］。 包括 ｐＨ 计测定土壤 ｐＨ，烘干法测定土壤含水量，水溶解法测

定水溶性有机碳，凯氏定氮法测定全氮，碱解扩散法测定有效氮，离子体发光色谱仪测量全磷、速效磷含量。
采用温度探测仪测量土壤层 １０ ｃｍ 温度。 分别调查两个林型中的乔木层（胸径 ≥ ５ ｃｍ）和灌木层（胸径 ≤ ５
ｃｍ）的植物，记录其种名、数量、高度、盖度及多度等指标。
１．３　 土壤微生物基因组 ＤＮＡ 提取、纯化和定量

利用试剂盒 Ｅ． Ｚ． Ｎ． Ａ． 􀳏 Ｓｏｉｌ ＤＮＡ Ｋｉｔ （ ＯＭＥＧＡ， Ｂｉｏ⁃ｔｅｋ， ＵＳＡ） 提取和纯化土壤微生物 ＤＮＡ，通过

ＮａｎｏＤｒｏｐ ＮＤ⁃１０００ 分光光度计测量 ＤＮＡ 溶液的浓度。 ＤＮＡ 浓度和纯度达到以下标准：每个 ＤＮＡ 样品浓度

最低达 ２５ ｎｇ ／ μＬ，满足 Ａ２６０ ／ ２８０ 处于 １．８—２．０ 之间且 Ａ２６０ ／ ２３０＞１．７。
１．４　 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 测序和测序数据预处理

本试验通过 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 测序平台检测 ｒＤＮＡ ＩＴＳ２ 基因片段序列，利用 Ｇａｌａｘｙ 平台（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｍｅｍ．ｒｃｅｅｓ．ａｃ．ｃｎ：
８０８０）对测序原始数据进行预处理，分析两个样地中的土壤真菌物种组成情况。

采用 ｇＩＴＳ７Ｆ （ 正 向 引 物 ５′⁃ＧＴＧＡＲＴＣＡＴＣＧＡＲＴＣＴＴＴＧ⁃ ３′） 和 ＩＴＳ４Ｒ （ 反 向 引 物 ５′⁃ＴＣＣＴＣＣＧＣＴＴ
ＡＴＴＧＡＴＡＴＧＣ⁃３′） ［２８］对真菌的 ＩＴＳ２ 区段进行扩增，其中反向引物中标有不同序列的 Ｂａｒｃｏｄｅ，用于区分样品。
ＰＣＲ 扩增体系（５０ μＬ）包括 ５ μＬ １０×Ｔａｑ 缓冲液，１．５ μＬ ｄＮＴＰ 混合物，０．５ μＬ Ｔａｑ 酶，２ μＬ 牛血清白蛋白

（５ｍｇ ／ ｍＬ，酶保护剂），１ μＬ 正向引物，１ μＬ 反向引物，１ μＬ ＤＮＡ 溶液（约 ２５ ｎｇ ／ μＬ）和 ３８ μＬ ｄｄＨ２Ｏ。 ＰＣＲ
反应条件为 ９４℃预变性 １ ｍｉｎ，３５ 个循环（９４℃变性 ２０ ｓ， ５６℃退火 ２５ ｓ，６８℃延伸 ４５ ｓ），６８℃终延伸 １０ ｍｉｎ。
利用 ３％的凝胶电泳检测并回收 ＤＮＡ 样品，通过试剂盒 Ｅ．Ｚ．Ｎ．Ａ．􀳏 Ｇｅｌ Ｅｘｔｒａｃｔｉｏｎ Ｋｉｔ（ＯＭＥＧＡ，Ｂｉｏ⁃ｔｅｋ，美国）
纯化 ＤＮＡ 样品，重新测量其浓度和纯度。 纯化后的 ＤＮＡ 样品按照光密度值和浓度进行混合，Ｑｕｂｉｔ 定量，建
库，将混合样品与 ＰｈｉＸ 于 ９６℃变性 ２ ｍｉｎ，置于冰水混合物中 ５ ｍｉｎ，最后将样品放入试剂盒 ＭｉＳｅｑ Ｒｅａｇｅｎｔ
Ｋｉｔ（Ｉｌｌｕｍｉｎａ， Ｓａｎ Ｄｉｅｇｏ， ＣＡ， ＵＳＡ）进行 ２× ２５０ ｂｐ 双末端上机测序。

分别将原始序列文件以及样品与 Ｂａｒｃｏｄｅ 对应文件上传至数据平台，区分样品、去除引物（容纳 １．５ ％不

匹配率）。 按照 Ｆｌａｓｈ［２９］ 算法拼接序列（最小重叠片段长度为 ３０ ｂｐ）。 利用 Ｂｔｒｉｍ 删除质量低于 ２０ 的序

列［１９］，Ｔｒｉｍ Ｎ 删除长度低于 ２００ ｂｐ 或含有模糊碱基的序列（Ｎ）。 根据序列长度分布情况，将其剪切至 ２４０—
３５０ ｂｐ。 Ｕｃｈｉｍｅ［３０］ 去除嵌合体之后，按照 Ｕｃｌｕｓｔ 算法和 ９７％ 的相似度对可操作分类单元 （ Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ
Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ Ｕｎｉｔｓ， ＯＴＵｓ）进行聚类分析。 采用 ＲＤＰ ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ（５０％可信度）在真菌 ＩＴＳ ＵＮＩＴＥ 数据库中比对物

种信息。 本研究将每个样品的 ＯＴＵｓ 之和标准化为 １００００，每个样品的 ＯＴＵｓ 丰度为该样品的单元格 ／ １００００
的百分比。
１．５　 数据分析

利用 Ｅｘｃｅｌ 对试验数值进行初步分析；植被多样性采用 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和 Ｒｉｃｈｎｅｓｓ 指数表征；真菌多样性采

用 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、Ｃｈａｏ 值和 Ｒｉｃｈｎｅｓｓ 指数表征；基于 Ｒ ３．１．２ 的 ｖｅｇａｎ 包或者在线分析网站（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｏｕ．
ｅｄｕ ／ ｉｅｇ ／ ）进行下列数据分析。 通过除趋势对应分析（Ｄｅｔｒｅｎｄｅｄ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ，ＤＣＡ）和不相似性检

３　 １５ 期 　 　 　 盛玉钰　 等：神农架国家公园林线过渡带土壤真菌多样性 　
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验（Ｄｉｓｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｔｅｓｔ）检测样地的群落结构组成差异；利用皮尔逊相关性分析（Ｐｅａｒｓｏｎ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｔｅｓｔ）、典范对

应分析（Ｃａｎｏｎｉｃａｌ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ，ＣＣＡ）和 Ｍａｎｔｅｌ 分析，得出影响真菌群落结构组成的主要环境因子，
其中 ＣＣＡ 中为避免出现严重的共线性，要求环境因子的方差因子（Ｖａｒｉａｎｃｅ ｉｎｆｌａｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ，ＶＩＦ）必须小于

２０［２８］；利用 Ｏｒｉｇｉｎ ８．５ 作图。 利用 ＩＢＭ ＳＰＳＳ Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ２１ 进行皮尔逊相关性分析和独立样本 Ｔ 检验。

２　 结果与分析

２．１　 土壤理化性质和植物多样性分析

从测得的土壤营养指标来看（表 ２），灌木林的土壤养分总体高于针叶林，全磷和有效磷含量具有显著差

异（Ｐ ＜ ０．０１），有机碳、可溶性有机碳、全氮和有效氮含量无显著差异。 在灌木林和针叶林样地采集的土壤样

品均呈酸性，但针叶林土壤 ｐＨ 显著高于（Ｐ ＜ ０．００１）灌木林土壤。 与灌木林相比，针叶林土壤温度偏低，湿度

偏高，且温湿度差异显著（Ｐ ＜ ０．００１）。 针叶林的胸径、乔木层株高、灌木层植物密度、植物多样性和物种数目

显著（Ｐ ＜ ０．００１）高于灌木林。

表 ２　 土壤理化性质、植被多样性和真菌多样性指数

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｏｉｌ ｂｉｏｇｅｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ，ｐｌａｎｔ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ

参数
Ｐａｒａｍｅｔｅｒ

灌木林
Ｓｈｒｕｂ ｆｏｒｅｓｔ

针叶林
Ｃｏｎｉｆｅｒｏｕｓ ｆｏｒｅｓｔ

Ｐ 值（独立样本 Ｔ 检验）
Ｐ ｖａｌｕｅ （Ｕｎｐａｉｒｅｄ Ｔ⁃ｔｅｓｔ）

土壤有机碳 Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ６１．６９±４．４６ ６２．９３±４．２３ ０．８４３

水溶性土壤有机碳 Ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ０．２５±０．０３ ０．１８±０．０３ ０．０９８

全氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ４．６０±０．３３ ４．３８±０．２６ ０．６０７

有效氮 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） ０．４２±０．０３ ０．３６±０．０２ ０．１３９

全磷 Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ２．１９±０．３３ ０．６３±０．０３ ０．００１

有效磷 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） ８．９４±０．９０ ５．８３±０．３９ ０．００９

土壤 ｐＨ Ｓｏｉｌ ｐＨ ４．４２±０．０５ ４．９６±０．０４ ＜０．００１

土壤湿度 Ｓｏｉｌ ｍｏｉｓｔｕｒｅ ０．２９±０．０１ ０．４６±０．０１ ＜０．００１

土壤温度 Ｓｏｉｌ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ／ （℃） １２．１３±０．１３ １０．７８±０．１５ ＜０．００１

乔木层胸径 Ｄｉａｍｅｔｅｒ ａｔ ｂｒｅａｓｔ ｈｅｉｇｈｔ ｏｆ ｃａｎｏｐｙ ｌａｙｅｒ ／ ｃｍ ７．６７±０．６７ ２５．８９±２．５９ ＜０．００１

灌木层地径 Ｇｒｏｕｎｄ ｄｉａｍｅｔｅｒ ｏｆ ｓｈｒｕｂ ｌａｙｅｒ ／ ｃｍ １．０８±０．４９ １．１１±０．０６ ０．９６０

植物物种高度 乔木层 Ｃａｎｏｐｙ ｌａｙｅｒ ４．９６±０．３０ １９．２８±２．３３ ＜０．００１

Ｈｅｉｇｈｔ ｏｆ ｐｌａｎｔｓ ／ ｍ 灌木层 Ｓｈｒｕｂ ｌａｙｅｒ １．０３±０．２５ ０．８２±０．０５ ０．４３７

植物株数 ／ 株 乔木层 Ｃａｎｏｐｙ ｌａｙｅｒ ２１．７８±３．２６ ２０．００±２．３２ ０．６６２

Ｐｌａｎｔｓ ｉｎｔｅｎｓｉｔｙ ／ ４００ ｍ２ 灌木层 Ｓｈｒｕｂ ｌａｙｅｒ ２６２．７８±５１．３９ ４３１．２２±３２．１６ ０．０１３

植物物种数目 Ｐｌａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ ｎｕｍｂｅｒ ４．７８±０．６４ ２３．１１±０．３０ ＜０．００１

植物香农指数 Ｐｌａｎｔ Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ ０．８５±０．０９ ２．１９±０．０７ ＜０．００１

土壤真菌 ＩＴＳ 香农指数 Ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ＩＴＳ Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ ２．５９±０．１２ ３．１７±０．１９ ０．０２１

土壤真菌 ＩＴＳ 物种丰富度指数 Ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ＩＴＳ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ｉｎｄｅｘ ３４２．１１±２９．９７ ４６４．２２±３７．３５ ０．０２１

土壤真菌 ＩＴＳ Ｃｈａｏ 值 Ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ＩＴＳ Ｃｈａｏ ｖａｌｕｅ ７４３．３２±６７．８３ １１１３．０４±１１３．０３ ０．０１３

　 　 数据表示形式均为平均值±标准误，Ｐ 值通过独立样本 Ｔ 检验得出

２．２　 土壤真菌群落结构和多样性

通过 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 测序，共得到 ２７８６ 条不同的 ＩＴＳ２ 区 ＯＴＵｓ，样本的序列条数分布在 １３５４７—４０７９９ 之间。 按

照 １００００ 的值重新取样，从灌木林土壤样品中检测出 １２８８ 个 ＯＴＵｓ，从针叶林土壤样品中检测出 ２０２７ 个

ＯＴＵｓ。 通过分析，发现这两个样地土壤中存在子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）、担子菌门（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）、接合菌门

（Ｚｙｇｏｍｙｃｏｔａ）、壶菌门（Ｃｈｙｔｒｉｄｉｍｙｃｏｔａ）和球囊菌门（Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ）等 ５ 个门的真菌，包括 ２２６ 个属和 ５５３ 个

种。 在门水平上，担子菌门（Ｐ ＝ ０．００３）和接合菌门（Ｐ ＝ ０．００２）的丰度在两样地之间差异极其显著（图 １），

４ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３８ 卷　
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　 图 １　 灌木林和针叶林土壤真菌群落结构组成在门水平上的

比较

Ｆｉｇ．１　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｓ

ｉｎ ｓｈｒｕｂ ａｎｄ ｃｏｎｉｆｅｒｏｕｓ ｆｏｒｅｓｔｓ ｏｎ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ｐｈｙｌａ

壶菌 门 和 球 囊 菌 门 的 丰 度 不 足 １％， 与 未 知 菌 门

（Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ）归为其他（Ｏｔｈｅｒｓ）。 在灌木林土壤中的优势

真菌 为 接 合 菌 门 （ ５５． ８６％）， 优 势 菌 属 为 被 孢 霉 属

Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ（３５．０７％）（表 ３），优势菌种为 Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ＿ｈｕｍｉｌｉｓ
｜ ＳＨ２１８０４４．０６ＦＵ（２６．１５％）（表 ４）；而在针叶林土壤中的优

势真菌为担子菌门 （ ６７． ３８％），优势菌属为隐球菌属

Ｃｒｙｐｔｏｃｏｃｃｕｓ（２７．１２％），优势菌种为 Ｃｒｙｐｔｏｃｏｃｃｕｓ＿ ｔｅｒｒｉｃｏｌａ ｜
ＳＨ２１５２１９．０６ＦＵ（２６．９６％）。 在担子菌门中，针叶林土壤中

的丝膜菌属 （ Ｃｏｒｔｉｎａｒｉｕｓ）、丝盖伞属 （ Ｉｎｏｃｙｂｅ）、红菇属

（Ｒｕｓｓｕｌａ）和蜡壳耳属（Ｓｅｂａｃｉｎａ）的丰度显著高于灌木林。
针叶林土壤真菌的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、Ｃｈａｏ 值和 ｒｉｃｈｎｅｓｓ

指数均显著高于（Ｐ ＜ ０．０５）灌木林（表 ２）。 ＤＣＡ 显示两个

林型的真菌群落结构（β 多样性）差异显著（图 ２），不相似

性检验（基于 Ｂｒａｙ－ｃｕｒｔｉｓ 和 ｍａｎｈａｔｔａｎ 距离方法）进一步证

实这两个林型的真菌群落结构存在显著差异（表 ５）。
上述结果表明，灌木林和针叶林在土壤真菌群落结构

组成上存在显著差异，且针叶林的土壤真菌多样性显著高

于灌木林。
表 ３　 两种林型中相对丰度大于 １％的土壤真菌属

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｈｅ ｇｅｎｅｒａ ａｎｄ ｓｐｅｃｉｅｓ ｗｉｔｈ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｖｅｒ １％ ｉｎ ｔｗｏ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ｆｏｒｅｓｔ ｓｏｉｌ

门
Ｐｈｙｌｕｍ

属
Ｇｅｎｕｓ

在灌木林的相对丰度
Ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｉｎ ｓｈｒｕｂ ｆｏｒｅｓｔ

在针叶林的相对丰度
Ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｉｎ ｃｏｎｉｆｅｒｏｕｓ ｆｏｒｅｓｔ

子囊菌门 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ Ａｃｉｃｕｓｅｐｔｏｒｉａ ∗ ０．１２±０．０８ １．２３±０．４５
Ｈｙｐｏｃｒｅａ １．２１±０．６４ ０．１６±０．１１
Ｐｈｏｍａ ０．８９±０．４９ ２．３１±１．７７
Ｐｓｅｕｄｏｇｙｍｎｏａｓｃｕｓ ９．４５±２．９６ １４．４９±２．７１

担子菌门 Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ Ｃｏｒｔｉｎａｒｉｕｓ ∗ ０ ３．０３±１．１３
Ｃｒｙｐｔｏｃｏｃｃｕｓ ２３．０９±８．６８ ２７．１２±６．３１
Ｉｎｏｃｙｂｅ ∗∗ ０ ２．５８±０．７３
Ｒｕｓｓｕｌａ ∗ ０．０３±０．０２ ４．８１±１．７２
Ｓｅｂａｃｉｎａ ０．０２±０．０２ １１．４２±５．６９
Ｈｙｇｒｏｐｈｏｒｕｓ ０ ５．４９±５．４３

接合菌门 Ｚｙｇｏｍｙｃｏｔａ Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ ∗ ３５．０７±８．３０ １０．８６±４．４７
Ｍｕｃｏｒ ６．５０±４．３０ ０．７５±０．３８
Ｕｍｂｅｌｏｐｓｉｓ １４．２５±６．２４ ０．１０±０．０６

　 　 ∗表示独立样本 Ｔ 检验的 Ｐ 值 ＜ ０．０５，∗∗表示独立样本 Ｔ 检验的 Ｐ 值 ＜ ０．０１． 数值形式： 平均值±标准误

表 ４　 两种林型中相对丰度大于 １％的土壤真菌种

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｔｈｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｗｉｔｈ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｖｅｒ １％ ｉｎ ｔｗｏ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ｆｏｒｅｓｔ ｓｏｉｌ

门
Ｐｈｙｌｕｍ

种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

在灌木林的相对丰度
Ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｉｎ ｓｈｒｕｂ ｆｏｒｅｓｔ

在针叶林的相对丰度
Ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｉｎ ｃｏｎｉｆｅｒｏｕｓ ｆｏｒｅｓｔ

子囊菌门 Ａｃｉｃｕｓｅｐｔｏｒｉａ＿ｒｕｍｉｃｉｓ ｜ ＳＨ２２５７３８．０６ＦＵ ∗ ０．１２±０．０８ １．２３±０．４５

Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ＿ｓｐ ｜ ＳＨ２１６９２８．０６ＦＵ ２．０１±１．００ ０．０６±０．０３

Ｈｙｐｏｃｒｅａ＿ｐｉｌｕｌｉｆｅｒａ ｜ ＳＨ２１１６８２．０６ＦＵ １．１９±０．６２ ０．０４±０．０２

Ｐｓｅｕｄｏｇｙｍｎｏａｓｃｕｓ＿ｒｏｓｅｕｓ ｜ ＳＨ２３６５０９．０６ＦＵ ∗ １．７４±０．５３ ４．３２±０．７８

担子菌门 Ｃｒｙｐｔｏｃｏｃｃｕｓ＿ｔｅｒｒｉｃｏｌａ ｜ ＳＨ２１５２１９．０６ＦＵ ２２．４９±８．３０ ２６．９６±６．３０

Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ Ｈｙｇｒｏｐｈｏｒｕｓ＿ｐｕｄｏｒｉｎｕｓ ｜ ＳＨ２２４１１５．０６ＦＵ ０ ５．４８±５．４３

５　 １５ 期 　 　 　 盛玉钰　 等：神农架国家公园林线过渡带土壤真菌多样性 　
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续表

门
Ｐｈｙｌｕｍ

种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

在灌木林的相对丰度
Ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｉｎ ｓｈｒｕｂ ｆｏｒｅｓｔ

在针叶林的相对丰度
Ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｉｎ ｃｏｎｉｆｅｒｏｕｓ ｆｏｒｅｓｔ

Ｓｅｂａｃｉｎａ＿ｓｐ ｜ ＳＨ２２６３０６．０６ＦＵ ∗ ０ ９．５７±５．６７

Ｔｒｅｍｅｌｌｏｍｙｃｅｔｅｓ＿ｓｐ ｜ ＳＨ２１３８２８．０６ＦＵ １．００±０．８６ ０．０２±０．０１

接合菌门 Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ＿ｈｕｍｉｌｉｓ ｜ ＳＨ２１８０４４．０６ＦＵ ∗ ２６．１５±７．４３ ３．７５±１．６０

Ｚｙｇｏｍｙｃｏｔａ Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ＿ｓｐ ｜ ＳＨ２１２３４５．０６ＦＵ ３．００±１．４６ １．７８±０．８７

Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ＿ｓｐ ｜ ＳＨ２１６１１３．０６ＦＵ ∗∗ ０ １．５０±０．３２

Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ＿ｓｐ ｜ ＳＨ２１７２１７．０６ＦＵ ２．６３±１．３４ ０

Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ＿ｓｐ ｜ ＳＨ２１８０４５．０６ＦＵ ０．２７±０．１４ ２．０３±１．５４

Ｍｕｃｏｒ＿ｈｉｅｍａｌｉｓ ｜ ＳＨ２０２３６６．０６ＦＵ ２．６８±２．５４ ０．７２±０．３７

Ｍｕｃｏｒ＿ｓｐ＿ＵＴＨＳＣ＿０４＿２４９２ ｜ ＳＨ２２６０１７．０６ＦＵ ３．７６±３．７５ ０

Ｕｍｂｅｌｏｐｓｉｓ＿ｓｐ ｜ ＳＨ２０９７００．０６ＦＵ １２．７２±５．９３ ０．０２±０．０１

　 　 ∗表示独立样本 Ｔ 检验的 Ｐ 值 ＜ ０．０５，∗∗表示独立样本 Ｔ 检验的 Ｐ 值 ＜ ０．０１． 数值形式： 平均值±标准误

　 图 ２　 灌木林和针叶林土壤真菌群落组成除趋势对应分析

Ｆｉｇ．２　 Ｄｅｔｒｅｎｄｅｄ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｓ ｉｎ ｓｈｒｕｂ ａｎｄ ｃｏｎｉｆｅｒｏｕｓ ｆｏｒｅｓｔｓ

２．３　 影响土壤真菌群落变化的主要环境因子

通过 ＣＣＡ 初步分析与真菌群落结构组成相关的环

境因子，利用方差膨胀因子分析（ＶＩＦ ＜ ２０）共选入 ７ 个

环境因子：可溶性有机碳、土壤温度、全磷、全氮、土壤

ｐＨ、植物多样性指数、土壤湿度。 按照环境因子在

ＣＣＡ１ 轴的投影长度得知，土壤 ｐＨ、植物多样性、土壤

温度和土壤湿度是影响真菌群落组成的重要环境因子

（图 ３）。 利用 Ｍａｎｔｅｌ 分析（表 ６），综合 Ｒ 值和 Ｐ 值可

以看出，土壤 ｐＨ 对土壤真菌多样性的影响最高，植物

多样性次之，土壤湿度和土壤温度对土壤真菌的类群也

有明显的影响。

表 ５　 灌木林和针叶林的土壤真菌群落组成的不相似性检验

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｄｉｓｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｔｅｓｔ ｏｆ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｈｒｕｂ ａｎｄ ｃｏｎｉｆｅｒｏｕｓ ｆｏｒｅｓｔｓ

距离方法
Ｄｉｓｔａｎｃｅ ｍｅｔｈｏｄｓ

ＭＲＰＰ Ａｎｏｓｉｍ Ａｄｏｎｉｓ

δ Ｐ Ｒ Ｐ Ｒ２ Ｐ

Ｂｒａｙ⁃ｃｕｒｔｉｓ ０．６７６ ０．００４ ０．３３ ０．００２ ０．１８１ ０．００１

Ｍａｎｈａｔｔａｎ １３５．１２４ ０．００３ ０．３３ ０．００４ ０．１８１ ０．００３

　 　 ＭＲＰＰ： 多响应置换过程分析， ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｐｅｒｍｕｔａｔｉｏｎ ｐｒｏｃｅｄｕｒｅ； Ａｎｏｓｉｍ， 相似性分析， ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｉｅｓ； Ａｄｏｎｉｓ， 多元方差分，

ｐｅｒｍｕｔａｔｉｏｎａｌ ｍｕｌｔｉｖａｒｉａｔｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｖａｒｉａｎｃｅ； Ｄｅｌｔａ： 该组平均距离， ｔｈｅ ｇｒｏｕｐ ｍｅａｎ ｄｉｓｔａｎｃｅ； Ｂｒａｙ⁃ｃｕｒｔｉｓ， 布雷柯蒂斯距离方法， Ｂｒａｙ⁃ｃｕｒｔｉｓ

ｄｉａｓｔａｎｃｅ ｍｅｔｈｏｄ； Ｍａｎｈａｔｔａｎ： 曼哈顿距离方法， Ｍａｎｈａｔｔａｎ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｍｅｔｈｏｄ

表 ６　 土壤真菌全部 ＯＴＵｓ、重要真菌门与环境因子的 Ｍａｎｔｅｌ 分析

Ｔａｂｌｅ ６　 Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔ ｆｏｒ ｔｈｅ ｗｈｏｌｅ ＯＴＵｓ ａｎｄ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｆｕｎｇａｌ ｐｈｙｌａ ｖｅｒｓｕｓ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

环境因子
Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

全部操作分类单元
Ｗｈｏｌｅ ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ
ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔｓ

子囊菌门
Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ

担子菌门
Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ

接合菌门
Ｚｙｇｏｍｙｃｏｔａ

Ｒ Ｐ Ｒ Ｐ Ｒ Ｐ Ｒ Ｐ
水溶性土壤有机碳
Ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ０．１４１ ０．１２６ －０．０３６ ０．５３０ ０．２４２ ０．０３４ －０．１０１ ０．８７１

全氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ －０．１２７ ０．８９１ ０．００６ ０．４３１ －０．１０２ ０．８２４ －０．０８７ ０．８０２

全磷 Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ －０．０２５ ０．５４３ ０．１５１ ０．０８６ －０．０７６ ０．７８５ ０．１３０ ０．０８９

６ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３８ 卷　
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续表

环境因子
Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

全部操作分类单元
Ｗｈｏｌｅ ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ
ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔｓ

子囊菌门
Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ

担子菌门
Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ

接合菌门
Ｚｙｇｏｍｙｃｏｔａ

Ｒ Ｐ Ｒ Ｐ Ｒ Ｐ Ｒ Ｐ
土壤 ｐＨ Ｓｏｉｌ ｐＨ ０．３０５ ０．００５ ０．２５２ ０．００９ ０．１７９ ０．０４５ ０．３３９ ０．００１

土壤湿度 Ｓｏｉｌ ｍｏｉｓｔｕｒｅ ０．１８３ ０．０２５ ０．０９３ ０．０９７ ０．０８８ ０．１１２ ０．３５９ ０．００５

土壤温度 Ｓｏｉｌ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ０．０５７ ０．２６８ －０．０２７ ０．５４９ －０．０４７ ０．６４７ ０．３２４ ０．００３

植物香农指数
Ｐｌａｎｔ Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ ０．１８６ ０．０２１ ０．１２８ ０．０５０ ０．０７０ ０．１８３ ０．３６９ ０．００２

　 图 ３　 灌木林和针叶林土壤真菌群落组成与环境因子间的典范对

应分析

Ｆｉｇ． ３ 　 Ｃａｎｏｎｉｃａｌ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｓ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｉｎ ｓｈｒｕｂ ａｎｄ

ｃｏｎｉｆｅｒｏｕｓ ｆｏｒｅｓｔｓ

Ｄｓｏｃ： 水溶性土壤有机碳， ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ； Ｔｅｍ： 土壤

温度， ｓｏｉｌ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ； ＴＰ： 全磷， ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ； ＴＮ： 全氮， ｔｏｔａｌ

ｎｉｔｒｏｇｅｎ； ｐＨ： 土壤酸碱度； Ｍｏ： 土壤湿度， ｓｏｉｌ ｍｏｉｓｔｕｒｅ； Ｐｌａｎｔ

Ｓｈａｎｎｏｎ： 植物香农指数， ｐｌａｎｔ Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

３　 讨论

通过对神农架国家公园灌木林和针叶林土壤真菌

多样性的分析，发现担子菌门为针叶林土壤真菌的优势

类群。 有研究表明，担子菌门在土壤木质素含量较高的

环境中占优势，是最主要的分解者［３１］，本研究中针叶林

植被多样性指数较高，土壤中木质素相对较多，是担子

菌门的重要生存来源。 丝膜菌属（Ｃｏｒｔｉｎａｒｉｕｓ）、丝盖伞

属 （ Ｉｎｏｃｙｂｅ ）、 红 菇 属 （ Ｒｕｓｓｕｌａ ） 和 蜡 壳 耳 属 真 菌

（Ｓｅｂａｃｉｎａ）属于外生菌根真菌，且在针叶林中丰度显著

高于灌木林。 菌根真菌是植物菌根和真菌的共生体，在
凋落物分解、养分循环和能量流动中具有重要作用［１８］，
其联结形成的网络系统降低了不利物种的优势地位，促
进优势担子菌与针叶树植物共生［３２］。 灌木林中土壤真

菌的优势真菌类群为接合菌门，与 Ｗａｌｌｅｎｓｔｅｉｎ 等研究

结果一致［３３］。 被孢霉属（Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ）是土壤习居菌，往
往健康植物土壤中丰度更高［３４］，本研究发现该属真菌

为灌木林土壤优势真菌，表明神农架国家公园灌木林土

壤更健康。
植被的类型决定了凋落物数量和质量的不同［２３］。 除了微生物对土壤有机质的降解和转化，植被类型的

凋落物特点［３５］及其对雨水的截留能力的不同，在一定程度上影响着土壤表层有机质含量的变化。 针叶林中

巴山冷杉等树木的小型叶占优势［３６］，凋落物积累量较低，导致针叶林对雨水的拦截能力相对较弱，土壤含水

量高，土壤碳氮流失较多，与赵溪等结果一致［３５］。 而灌木林中粉红杜鹃等树木的叶片宽大，单位面积凋落物

积累量较高，使灌木林具有较强的雨水拦截能力，土壤含水量较低，表层的有机物流失较少，土壤中碳氮含量

较高。 且针叶林植被叶表面含难降解的腊质，而灌木林的植被凋落物相对容易降解，产生有机质输入土壤，维
持灌木林土壤的碳氮含量，秦嘉海也表明祁连山的灌木林土壤有机质含量比当地针叶林高［３７］。

土壤 ｐＨ 是影响真菌群落结构组成的重要环境因子，对土壤真菌的生长繁殖以及胞外酶的分泌均具有显

著影响［３８］。 真菌一般在酸性条件下占优势［１７⁃１８］，Ｎｅｖａｒｅｚ 等发现真菌生长最适 ｐＨ 为 ５．５［３９］。 本研究调查的

两个林型的土壤 ｐＨ ＜ ５．５，为酸性环境，适宜真菌生长。 本研究也发现土壤真菌多样性与 ｐＨ 值呈显著正相

关，与乔沙沙等研究相同［１８］。
目前，关于植物多样性与土壤真菌群落结构之间的相关性还没有一致的定论。 有研究表明，植物多样性

对土壤真菌群落结构在小尺度上具有很明显的相关性，但在大尺度上相关性却很低，这可能是在大尺度上气

候因子的影响掩盖了植物因子的影响［４０］。 也有研究表明，植物多样性与土壤真菌多样性不相关［４１］，这可能

７　 １５ 期 　 　 　 盛玉钰　 等：神农架国家公园林线过渡带土壤真菌多样性 　
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是功能冗余［４２］或者独特的植物物种在物质循环中有重要作用［４３］ 造成的。 本研究中，ＣＣＡ 和 Ｍａｎｔｅｌ 分析显

示，真菌多样性与植物多样性呈显著正相关关系。 覆盖土壤的不同植被类型影响土壤真菌多样性，一方面是

因为不同植被类型产生不同的根际分泌物，影响土壤真菌群落的组成和分布；另一方面是植物与某些土壤真

菌具有共生关系，如菌根关系，从而提高了共生菌的丰度，但抑制了其他真菌的生命活动，从而影响真菌的群

落组成多样性［１８， ２３］。 高林线的强烈太阳辐射对幼苗生长具有严重的限制作用［４４］，本研究中针叶林的乔木层

胸径、株高以及灌木层株数显著高于灌木林，这可能是因为高海拔、低郁闭度的灌木林得到了较多的太阳辐

射，且低温条件下的强光造成的低温光抑制作用降低了生长季的光合作用［５］，其植物生长受到更多限制，而
低海拔、高盖度的针叶林则没有受到强光造成的太大影响，形成针叶林的胸径、株高和物种数目高于灌木林的

结果，影响着土壤真菌多样性。
森林林线过渡带的形成一般与温度存在很大关系［５］，本研究显示温度与土壤真菌群落结构显著相关，说

明温度也是控制林线处土壤真菌群落结构的重要环境因子，Ｄｉｎｇ 等也认为温度是控制林线处土壤细菌多样

性的主要环境因子［１２］。 林线处的郁闭林温度比其临近的高海拔林区温度更低［８］，本研究的灌木林的土壤温

度显著高于较低海拔的针叶林，这可能与针叶林植株茂密程度显著高于灌木林有关，灌木林郁闭度低，白天光

照产生的热量能较多存储在土壤中，而高郁闭度的针叶林一定程度上阻挡了光照，热量较难进入针叶林土壤

层，昼夜温差会比灌木林小，一定程度上可以维持和稳定土壤真菌的生命活性。 温度变化通常会改变微生物

细胞酶的活性，影响细胞生长和分化机制，从而影响微生物多样性［２， １９］。 基于林线过渡带在全球气候变化中

的重要指示作用，研究其地下微生物在气候和土壤条件变化下的响应，为人们对冻害的防治和林线的动态预

测提供了一定的理论依据。
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