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喀斯特植被演替过程土壤丛枝菌根真菌（ＡＭＦ）多样
性研究

林　 艳， 何跃军∗，何敏红，吴春玉，方正圆，韩　 勖，徐鑫洋，王世雄
贵州大学林学院， 贵阳　 ５５００２５

摘要：喀斯特生态系统维持了丰富的微生物多样性，丛枝菌根真菌（Ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇｉ，ＡＭＦ）结构和组成会随喀斯特植

被演替而改变。 以贵州贵阳花溪、毕节织金和关岭花江典型喀斯特区域按时空替代法采集了乔木林、灌木林和草本群落样地土

壤，采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ 分子测序技术，通过 ＯＴＵ 聚类分析、物种注释及数据库比对，探索了喀斯特不同演替阶段土壤 ＡＭＦ 物

种多样性。 结果表明：（１）喀斯特生境土壤获得球囊菌门 Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ ＯＴＵ 为 ２７５ 个，分属于 ４ 目 ８ 科 １３ 属 １９ 种，属水平上

ＡＭＦ 丰度表明根内根孢囊霉属 Ｒｈｉｚｏｐｈａｇｕｓ 为优势属，花江拥有最高 ＡＭＦ 丰富度，缩隔球囊霉 Ｓｅｐｔｏｇｌｏｍｕｓ ｃｏｎｓｔｒｉｃｔｕｍ、根内根孢

囊霉 Ｒｈｉｚｏｐｈａｇｕｓ ｉｎｔｒａｒａｄｉｃｅｓ、Ｃｌａｒｏｉｄｅｏｇｌｏｍｕｓ ｓｐ．ＭＩＢ８３８１ 和稀有内养囊霉 Ｅｎｔｒｏｐｈｏｓｐｏｒａ ｉｎｆｒｅｑｕｅｎｓ 均分布于各样地的不同植被演

替阶段，为常见种。 （２）ＡＭ 真菌多样性 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数与 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数在不同演替阶段表现为花溪：乔木≈灌木＞草本（Ｐ＜
０．０５）、花江：灌木≈草本＞乔木（Ｐ＜０．０５）、织金：乔木＞灌木＞草本，但差异不显著，Ｃｈａｏ１ 和 Ａｂｕｎｄａｎｃｅ－ｂａｓｅｄ ｃｏｖｅｒａｇ ｅｓｔｉｍａｔｏｒ
（ＡＣＥ）指数表现为花江灌木≈草地＞乔木（Ｐ＜０．０５）。 （３）Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关性分析表明土壤全磷与 ＡＭＦ ＡＣＥ 指数显著负相关，且
与 Ｃｈａｏ１ 指数极显著负相关；速效磷与 Ｓｈａｎｎｏｎ 和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数显著负相关。 （４）典范对应分析（Ｃａｎｏｎｉｃａｌ Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ Ａｎａｌｙｓｉｓ，
ＣＣＡ）表明土壤全氮、速效氮、有机质、全磷和速效钾与 ＡＭＦ 群落分布有显著相关性。 结果表明喀斯特植被演替过程中土壤丛

枝菌根真菌多样性随着演替进行或升高或降低，无一致变化规律，并与土壤理化性质关系密切，其中以磷的影响最大。
关键词：喀斯特；植被演替；从枝菌根真菌；多样性

Ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｓｏｉｌ ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇｉ ｉｎ ｋａｒｓｔ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ
ｓｕｃｃｅｓｓｉｏｎ ｐｒｏｃｅｓｓ
ＬＩＮ Ｙａｎ，ＨＥ Ｙｕｅｊｕｎ∗，ＨＥ Ｍｉｎｈｏｎｇ，ＷＵ Ｃｈｕｎｙｕ，ＦＡＮＧ Ｚｈｅｎｇｙｕａｎ，ＨＡＮ Ｘｕ，ＸＵ Ｘｉｎｙａｎｇ，ＷＡＮＧ Ｓｈｉｘｉｏｎｇ
Ｃｏｌｌｅｇｅ ｏｆ Ｆｏｒｅｓｔｒｙ ｉｎ Ｇｕｉｚｈｏｕ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ， Ｇｕｉｙａｎｇ ５５００２５，Ｃｈｉｎａ

Ａｂｓｔｒａｃｔ： Ｔｈｅ ｋａｒｓｔ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ ｍａｉｎｔａｉｎｓ ｒｉｃｈ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ， ａｎｄ ｔｈｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ
ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇｉ ｃｈａｎｇｅｓ ｗｉｔｈ ｋａｒｓｔ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｓｕｃｃｅｓｓｉｏｎ． Ｉｎ ｔｈｉｓ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔ， ｗｅ ｕｓｅｄ ａ ｓｐａｃｅ⁃ｔｉｍｅ ｓｕｂｓｔｉｔｕｔｉｏｎ ｍｅｔｈｏｄ ｔｏ
ｃｏｌｌｅｃｔ ｓｏｉｌ ｆｒｏｍ ｔｒｅｅ， ｂｕｓｈ， ａｎｄ ｈｅｒｂ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｆｒｏｍ Ｈｕａｘｉ Ｇｕｉｙａｎｇ， Ｚｈｉｊｉｎ Ｂｉｊｉｅ， ａｎｄ Ｈｕａｊｉａｎｇ Ｇｕａｎｌｉｎｇ ｆｒｏｍ ａ ｔｙｐｉｃａｌ
ｋａｒｓｔ ａｒｅａ ｌｏｃａｔｅｄ ｉｎ Ｇｕｉｚｈｏｕ． Ｕｓｉｎｇ Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ， ｗｅ ｐｅｒｆｏｒｍｅｄ ａｎ ｏｐｅｒａｔｉｏｎ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ
ｕｎｉｔ （ＯＴＵ） ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ａｎａｌｙｓｉｓ ａｎｄ ｃｏｍｐａｒｅｄ ｔｈｅ ａｎｎｏｔａｔｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ ｗｉｔｈ ｔｈｏｓｅ ｉｎ ａ ｄａｔａｂａｓｅ ｔｏ ｅｘｐｌｏｒｅ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ
ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇｉ （ ＡＭＦ） ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｄｕｒｉｎｇ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｋａｒｓｔ ｓｕｃｃｅｓｓｉｏｎ ｓｔａｇｅｓ． Ｔｈｅｒｅ ｗｅｒｅ ２７５ Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ
ＯＴＵｓ ｉｎ １９ ｓｐｅｃｉｅｓ ｆｒｏｍ ４ ｏｒｄｅｒｓ， ８ ｆａｍｉｌｉｅｓ， ａｎｄ １３ ｇｅｎｅｒａ ｉｎ ｔｈｅ ｋａｒｓｔ ｈａｂｉｔａｔ ｓｏｉｌ． ＡＭＦ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｔ ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ Ｒｈｉｚｏｐｈａｇｕｓ ｗａｓ ｔｈｅ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｇｅｎｕｓ， ａｎｄ Ｈｕａｊｉａｎｇ ｈａｄ ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｓｔ ＡＭＦ ｒｉｃｈｎｅｓｓ． Ｔｈｅ ｃｏｍｍｏｎ ｓｐｅｃｉｅｓ
Ｓｅｐｔｏｇｌｏｍｕｓ ｃｏｎｓｔｒｉｃｔｕｍ， Ｒｈｉｚｏｐｈａｇｕｓ ｉｎｔｒａｒａｄｉｃｅｓ， Ｃｌａｒｏｉｄｅｏｇｌｏｍｕｓ ｓｐ． ＭＩＢ８３８１， ａｎｄ Ｅｎｔｒｏｐｈｏｓｐｏｒａ ｉｎｆｒｅｑｕｅｎｓ ｗｅｒｅ
ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｅｄ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｔａｇｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｓｕｃｃｅｓｓｉｏｎ ａｔ ｅｖｅｒｙ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅ． Ｔｈｅ Ｓｈａｎｎｏｎ ａｎｄ Ｓｉｍｐｓｏｎ′ｓ ｉｎｄｉｃｅｓ ｏｆ
ＡＭＦ ｃｈａｎｇｅｄ ａｔ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｔａｇｅｓ ｏｆ ｓｕｃｃｅｓｓｉｏｎ ａｓ ｆｏｌｌｏｗｓ： ｉｎ Ｈｕａｘｉ， ｔｒｅｅ ／ ｂｕｓｈ ＞ ｈｅｒｂ （Ｐ＜０．０５）； ｉｎ Ｈｕａｊｉａｎｇ， ｂｕｓｈ ／
ｈｅｒｂ ＞ ｔｒｅｅ （Ｐ＜０．０５）； ａｎｄ ｉｎ Ｚｈｉｊｉｎ， ｔｒｅｅ ＞ ｂｕｓｈ ＞ ｈｅｒｂ， ｂｕｔ ｔｈｅｓｅ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ ｗｅｒｅ ｎｏｔ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ． Ｔｈｅ
Ｃｈａｏ１ ａｎｄ ａｂｕｎｄａｎｃｅ⁃ｂａｓｅｄ ｃｏｖｅｒａｇｅ ｅｓｔｉｍａｔｉｏｎ （ＡＣＥ） ｉｎｄｉｃｅｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｉｎ Ｈｕａｊｉａｎｇ， ｂｕｓｈ ／ ｈｅｒｂ ＞ ｔｒｅｅ （Ｐ＜０．０５）．
Ｔｈｅ Ｓｐｅａｒｍａｎ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｓｏｉｌ ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ｗａｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ａｎｄ ｎｅｇａｔｉｖｅｌｙ ｃｏｒｒｅｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ＡＣＥ
ｉｎｄｅｘ ｏｆ ＡＭＦ， ａｎｄ ｉｔ ｗａｓ ｎｅｇａｔｉｖｅｌｙ ｃｏｒｒｅｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ． Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ｗａｓ ｎｅｇａｔｉｖｅｌｙ ｃｏｒｒｅｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ
ｔｈｅ Ｓｈａｎｎｏｎ ａｎｄ Ｓｉｍｐｓｏｎ′ｓ ｉｎｄｉｃｅｓ． Ｔｈｅ ｃａｎｏｎｉｃａｌ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｓｏｉｌ ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ， ａｖａｉｌａｂｌｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ，
ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ， ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ， ａｎｄ ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｃｏｒｒｅｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ
ＡＭＦ． Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ａｌｔｈｏｕｇｈ ｔｈｅｒｅ ｗａｓ ｎｏ ｕｎｉｆｏｒｍ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｌａｗ， ｔｈｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｓｏｉｌ ＡＭＦ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｏｒ ｄｅｃｒｅａｓｅｄ
ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｐｒｏｃｅｓｓ ｏｆ ｋａｒｓｔ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｓｕｃｃｅｓｓｉｏｎ， ｗｈｉｃｈ ｗａｓ ｃｌｏｓｅｌｙ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｔｈｅ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｓｏｉｌ， ａｎｄ
ｔｈｅ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ ｏｆ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ｗａｓ ｔｈｅ ｇｒｅａｔｅｓｔ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｋａｒｓｔ； ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｓｕｃｃｅｓｓｉｏｎ； ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇｉ； ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

丛枝菌根真菌（Ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇｉ，ＡＭＦ）是一类能与绝大部分植物根系形成共生体，广泛分布于

自然界中，并对植物的生长及发育有着极其重要作用的菌根真菌［１⁃２］。 ＡＭＦ 多样性影响着不同生态系统的植

物群落结构、多样性和生产力，并在生态系统的植被演替及恢复过程中扮演着重要角色［３⁃４］。
中国西南喀斯特溶岩地区是世界三大溶岩区之一，且是连片裸露碳酸盐岩面积最大的片区，由于其特殊

而复杂的土壤侵蚀过程导致该地区水土流失并形成石漠化，严重阻碍了区域生态平衡［５⁃６］，石漠化治理成为

维护区域社会经济与生态环境的可持续发展的一项重要内容［７］。 喀斯特植被恢复受微生物群落结构的影

响，有研究者认为 ＡＭＦ 可能成为喀斯特石漠化治理中采用菌根生物技术应用的重要选择，其前提是要筛选出

适合于该区域的 ＡＭＦ 菌种［８］。 虽然已有研究学者对喀斯特地区 ＡＭＦ 的研究开展了一些前期工作，如 ＡＭＦ
对喀斯特生境植物光合生理的作用［９］、氮磷营养吸收［１０］ 及对寄主植物抗旱性的影响［１１⁃１２］ 等方面，也有少数

作者进行喀斯特生境下的 ＡＭＦ 形态鉴定的多样性分析［１３］ 或遗传多样性分析［１４⁃１６］。 充分了解喀斯特生境中

的 ＡＭＦ 多样性及分布状况，有助于将 ＡＭＦ 运用于石漠化治理［１７］，有学者曾研究草原生态系统及退化生态系

统中的 ＡＭＦ 多样性，表明 ＡＭＦ 多样性会随着植被演替的进程而发生动态的变化［１８⁃２０］，而喀斯特植被自然演

替过程中 ＡＭＦ 多样性变化的研究仍然不够深入，喀斯特生境中不同植被自然演替阶段的土壤 ＡＭＦ 多样性概

况如何？ 因此，本研究旨在通过高通量测序的方法，探究喀斯特不同植被自然演替过程中土壤 ＡＭＦ 种质资源

多样性，为 ＡＭＦ 在喀斯特石漠化生态恢复过程中采用菌根生物技术提供理论基础。

１　 材料与方法

１．１　 试验设计与土样采集

本研究选取了 ３ 个典型喀斯特自然演替区域作为研究对象，其中，贵州贵阳市花溪区 （简称花溪，
１０６°２７′—１０６°５２′Ｅ，２６°１１′—２６°３４′Ｎ），为高原季风湿润气候；关岭县花江板贵乡（简称花江，１０５°３６′３０＂—
１０５°４６′３０＂ Ｅ，２５°３９′１３＂—２５°４１′００＂Ｎ），属亚热带季风气候；毕节市织金县珠藏镇（简称织金，１０５°４４′４２＂—
１０６°１１′３８＂ Ｅ，２６°３８′３１＂—２６°５２′３５＂Ｎ），属亚热带季风气候。 在每个研究区根据植被类型的分布概况，以空

间替代时间方法按植被演替方向选择草本、灌木及乔木 ３ 种不同植被类型覆盖的地段进行样地设置，共 ９ 个

样地（每一样地 ３ 个重复）。 按乔木 １０ｍ×１０ｍ、灌木 ５ｍ×１０ｍ、草本 ２ｍ×２ｍ 的样方面积进行群落学调查，并按

样方对角线五点取样法进行土壤样品采集。 采样时挖取土壤剖面，每取样点按 ５ｃｍ、１０ｃｍ 和 １５ｃｍ 分层取样，
将各层土壤等量充分混匀装入保鲜袋，分为两份，一份用于理化性质测定，一份带回实验室置于⁃ ８０℃超低温

２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３９ 卷　
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冰箱中保存，送至北京诺禾致源测序公司检测。 研究样地其他信息概况如表 １。

表 １　 样地概况

Ｔａｂｌｅ １　 Ｇｅｎｅｒａｌ ｓｉｔｕａｔｉｏｎ ｏｆ ｓａｍｐｌｅ ｐｌｏｔｓ

采样点
Ｓａｍｐｌｅ
ｓｉｔｅ

海拔
Ｅｌｅｖａｔｉｏｎ ／ ｍ

岩石裸露度
Ｒｏｃｋ

ｅｘｐｏｓｅｄ
ｄｅｇｒｅｅ ／ ％

植被覆盖率
Ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ
ｃｏｖｅｒａｇｅ ／ ％

年均温
Ａｖｅｒａｇｅ
ａｎｎｕａｌ

ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ／ ℃

年均降雨量
Ａｖｅｒａｇｅ
ａｎｎｕａｌ

ｒａｉｎｆａｌｌ ／ ｍＬ

主要植物
Ｍａｉｎ ｐｌａｎｔｓ

ＨＸ Ｔ １１６５ ＜５ １００ １５．３ １１２９．５ 香樟 Ｃｉｎｎａｍｏｍｕｍ ｃａｍｐｈｏｒａ、
青冈栎 Ｃｙｃｌｏｂａｌａｎｏｐｓｉｓ ｇｌａｕｃａ

Ｂ １２６３ ２０—３０ ７０—８０ １５．６ １１３０ 鼠刺 Ｉｔｅａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ、
火棘 Ｐｙｒａｃａｎｔｈａ ｆｏｒｔｕｎｅａｎａ

Ｈ １１０６ ＜５ ８０—９０ １５．９ １２００ 五节芒 Ｍｉｓｃａｎｔｈｕｓ ｆｌｏｒｉｄｕｌｕｓ、
白茅 Ｉｍｐｅｒａｔａ ｃｙｌｉｎｄｒｉｃａ

ＨＪ Ｔ ９５１ ２０ ９０ １６．２ １２００．２ 臭椿 Ａｉｌａｎｔｈｕｓ ａｌｔｉｓｓｉｍａ、
山桐子 Ｉｄｅｓｉａ ｐｏｌｙｃａｒｐａ

Ｂ ８４４ ２０—３０ ７０—８０ １６．８ １２００ 乌桕 Ｓａｐｉｕｍ ｓｅｂｉｆｅｒｕｍ、
地瓜藤 Ｃａｕｌｉｓ Ｆｉｃｉ Ｔｉｋｏｕａｅ

Ｈ ９５７ ７０—８０ ４０—５０ １６．５ １２１０ 荩草 Ａｒｔｈｒａｘｏｎ ｈｉｓｐｉｄｕｓ、
艾蒿 Ａｒｔｅｍｉｓｉａ ａｒｇｙｉ

ＺＪ Ｔ １５６４ ＜５７ １００ １４．１ １４３０ 光皮桦 Ｂｅｔｕｌａ ｌｕｍｉｎｉｆｅｒａ、
杉木 Ｃｕｎｎｉｎｇｈａｍｉａ ｌａｎｃｅｏｌａｔａ

Ｂ １４３７ ＜５ １００ １４．３ １４００ 鼠刺 Ｉｔｅａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ、
铁芒萁 Ｄｉｃｒａｎｏｐｔｅｒｉｓ ｄｉｃｈｏｔｏｍａ

Ｈ １４３７ ２０—３０ ２０ １４．８ １４５０ 白酒草 Ｃｏｎｙｚａ ｊａｐｏｎｉｃａ、
荩草 Ａｒｔｈｒａｘｏｎ ｈｉｓｐｉｄｕｓ

　 　 ＨＸ：花溪，ＨｕａＸｉ；ＨＪ：花江，ＨｕａＪｉａｎｇ；ＺＪ：织金，ＺｈｉＪｉｎｇ；Ｔ：乔木演替阶段，Ｔｒｅｅ；Ｂ：灌木演替阶段，Ｂｕｓｈ；Ｈ：草本演替阶段，Ｈｅｒｂ

１．２　 ＡＭＦ Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ 测序

１．２．１　 土样基因组 ＤＮＡ 提取和 ＰＣＲ 扩增

采用 ＳＤＳ 方法对样本基因组 ＤＮＡ 进行提取，利用琼脂糖凝胶电泳检测 ＤＮＡ 的纯度和浓度，取适量的样

品于离心管中，使用无菌水稀释样品至 １ｎｇ ／ μＬ。 以稀释后的基因组 ＤＮＡ 为模板，根据测序区域的选择，使用

带 Ｂａｒｃｏｄｅ 的特异引物，Ｎｅｗ Ｅｎｇｌａｎｄ Ｂｉｏｌａｂｓ 公司的 Ｐｈｕｓｉｏｎ Ｈｉｇｈ—Ｆｉｄｅｌｉｔｙ ＰＣＲ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ ｗｉｔｈ ＧＣ Ｂｕｆｆｅｒ，
和高效高保真酶进行 ＰＣＲ。 引物参照 Ｂｅｅｎｈｏｕｗｅｒ（２０１５） ［２１］、Ｄａｉ（２０１４） ［２２］、Ｇｅｅｌ（２０１５） ［２３］、Ｌｉａｎｇ（２０１５） ［２４］、
Ｘｉａｎｇ（２０１５）等［２５］ 人提出的土壤 ＡＭＦ 特异性引物，序列为：ＡＭＶ４．５ＮＦ（Ｆ）—ＡＡＧＣＴＣＧＴＡＧＴＴＧＡＡＴＴＴＣＧ、
ＡＭＤＧＲ（Ｒ）—ＣＣＣＡＡＣＴＡＴＣＣＣＴＡＴＴＡＡＴＣＡＴ，由诺禾致源公司合成。 ＰＣＲ 产物使用 ２％浓度的琼脂糖凝胶

进行电泳检测；根据 ＰＣＲ 产物浓度进行等量混样，充分混匀后使用 ２％的琼脂糖凝胶电泳检测 ＰＣＲ 产物，对
目的条带使用 ｑｉａｇｅｎ 公司提供的胶回收试剂盒回收产物。
１．２．２　 文库构建和上机测序

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。
１．２．３　 测序数据处理

根据 Ｂａｒｃｏｄｅ 序列和 ＰＣＲ 扩增引物序列从下机数据中拆分出各样品数据，截去 Ｂａｒｃｏｄｅ 和引物序列后使

用 ＦＬＡＳＨ［２６］对每个样品的序列进行拼接，将得到的拼接序列经过严格过滤处理［２７］ 得到高质量 Ｔａｇｓ 数据，参
照 Ｑｉｉｍｅ（Ｖｅｒｓｉｏｎ １． ７． ０） ［２８］ 的 Ｔａｇｓ 质量控制流程。 将经过以上处理后得到的 Ｔａｇｓ 序列通过 ＵＣＨＩＭＥ
Ａｌｇｏｒｉｔｈｍ ［２９］与 Ｕｎｉｔｅ ｄａｔａｂａｓｅ 数据库进行比对检测嵌合体序列，去除其中的嵌合体序列［３０］，获得最终有效

数据。
１．２．４　 ＯＴＵ 聚类和物种注释

利用 Ｕｐａｒｓｅ 软件（Ｕｐａｒｓｅ ｖ７．０．１００１） ［３１］对所有样品的全部有效数据进行聚类，默认以 ９７％的一致性将序

３　 １１ 期 　 　 　 林艳　 等：喀斯特植被演替过程土壤丛枝菌根真菌（ＡＭＦ）多样性研究 　
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列聚类成为 ＯＴＵ（Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ Ｕｎｉｔｓ），依据其算法原则，筛选 ＯＴＵ 中出现频数最高的序列作为 ＯＴＵ
的代表序列。 对 ＯＴＵ 代表序列进行物种注释，用 Ｑｉｉｍｅ 软件（Ｖｅｒｓｉｏｎ １．７．０）中的 ｂｌａｓｔ 方法［３２］ 与 Ｕｎｉｔ 数据

库［３３］进行物种注释分析，并分别在各个分类水平： ｐｈｙｌｕｍ（门）、ｃｌａｓｓ（纲）、ｏｒｄｅｒ（目）、ｆａｍｉｌｙ（科）、ｇｅｎｕｓ
（属）、ｓｐｅｃｉｅｓ（种）统计各样本的 ＡＭＦ 群落组成。 使用 ＭＵＳＣＬＥ［３４］软件进行快速多序列比对，得到所有 ＯＴＵ
代表序列的系统发生关系。
１．３　 土壤理化性质测定

采用常规方法测定土壤理化性质［３５］，其中，土壤 ｐＨ 值酸度计法；速效钾采用火焰分光光度法；有效磷采

用钼锑抗比色法；全磷采用钼锑抗比色法；全氮和水解氮均用半微量开氏法；有机质用油浴加热重铬酸钾氧化

法测定（表 ２）。

表 ２　 样地理化性质

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｓａｍｐｌｅ ｓｉｔｅ

采样点
Ｓａｍｐｌｅ ｓｉｔｅ

有机质
Ｏｒｇａｎｉｃ
ｍａｔｔｅｒ ／
（ｇ ／ ｋｇ）

ｐＨ

速效磷
Ａｖａｉｌａｂｌｅ

ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ／
（ｍｇ ／ ｋｇ）

水解氮
Ｈｙｄｒｏｌｙｓｉｓ
ｎｉｔｒｏｇｅｎ ／
（ｍｇ ／ ｋｇ）

速效钾
Ａｖａｉｌａｂｌｅ
ｋａｌｉｕｍ ／
（ｍｇ ／ ｋｇ）

全氮
Ｔｏｔａｌ

ｎｉｔｒｏｇｅｎ ／
（ｇ ／ ｋｇ）

全磷
Ｔｏｔａｌ

ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ／
（ｇ ／ ｋｇ）

ＨＸ Ｔ １０．０８±１．０６ａ ７．５７±０．０６ａ ０．４７±０．０３ａ ０．４５±０．０４ｂ １７．９７±３．２６ｂ ０．１２±０．０１ａｂ ０．１８±０．０２ｂ

Ｂ １１．７０±３．８９ａ ７．６７±０．０３ａ ０．５１±０．０６ａ ０．５８±０．０６ａ ２７．０１±２．３９ａ ０．１６±０．０３ａ ０．２１±０．０２ａｂ

Ｈ １３．３６±０．１５ａ ７．５８±０．０６ａ ０．５２±０．０２ａ ０．４６±０．１２ａｂ ２５．１６±４．３９ａ ０．１１±０．０１ｂ ０．２３±０．０２ａ

ＨＪ Ｔ ９．８４±０．７７ｂ ７．６８±０．０４ａ ０．５７±０．０４ａ ０．５８±０．０４ａ ２８．６７±３．０９ａ ０．１５±０．０１ａ ０．５０±０．０６ａ

Ｂ １１．５２±０．８８ａｂ ７．７６±０．０２ａ ０．４８±０．０１ｂ ０．２４±０．０２ｃ ２７．７２±２．８１ａ ０．２２±０．１３ａ ０．１８±０．０１ｂ

Ｈ １１．５４±０．９２ａ ７．４９±０．０５ｂ ０．３５±０．０１ｃ ０．３２±０．０５ｂ ８．８６±０．３７ｂ ０．０７±０．０１ｂ ０．１８±０．０１ｂ

ＺＪ Ｔ １０．０４±１．０４ｂ ５．４４±０．１０ｂ ０．２６±０．０７ｂ ０．２６±０．０３ｂ １４．６５±３．０３ａ ０．０９±０．０２ｂ ０．３９±０．０１ａ

Ｂ １０．０６±０．４２ｂ ５．９６±０．０１ｂ ０．２８±０．０５ｂ ０．３４±０．０２ａ ６．８９±０．４１ｂ ０．０９±０．０１ｂ ０．１６±０．０１ｂ

Ｈ １２．３２±０．６５ａ ７．５３±０．０５ａ ０．４４±０．０２ａ ０．１９±０．０５ｂ ５．３５±０．２３ｂ ０．４７±０．１０ａ ０．１８±０．０２ｂ

　 　 不同字母表示在 ５％的显著性水平下有差异（Ｐ＜０．０５），ａ、ｂ、ｃ 表示同一研究区不同演替阶段间土壤理化性质的差异

１．４　 统计分析

使用 Ｑｉｉｍｅ 软件（Ｖｅｒｓｉｏｎ １．７．０）计算 ＡＭＦ 多样性指数；运用 ＳＰＳＳ１８．０ 单因素方差分析比较乔、灌、草阶

段之间多样性指数间的差异，Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关性分析描述 ＡＭＦ 多样性指数与土壤理化性质的相关性；采用

Ｏｒｉｎｇｉｎ８．０ 绘制柱状堆积图反映 ＡＭ 真菌丰度；运用 Ｒ 软件进行主成分分析（Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ Ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ Ａｎａｌｙｓｉｓ，
ＰＣＡ）反映不同演替阶段的 ＡＭＦ 群落组成差异，典范对应分析（Ｃａｎｏｎｉｃａｌ Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ Ａｎａｌｙｓｉｓ，ＣＣＡ）反映土壤

理化性质对 ＡＭＦ 群落组成的影响。

２　 结果与分析

２．１　 采样点土壤 ＡＭＦ 分类

２７ 个土壤样本共得到 ３８７１ 个 ＯＴＵ，其中属于 ＡＭＦ 的 ＯＴＵ 为 ２７５ 个。 Ｓｉｌｖａ 数据库进行比对共得到 ４ 目，
其中球囊霉目 Ｇｌｏｍｅｒａｌｅｓ 的 ＯＴＵ 为 ２４９， 多样孢囊霉目 Ｄｉｖｅｒｓｉｓｐｏｒａｌｅｓ 的 ＯＴＵ 为 １４ 个， 原囊霉目

Ａｒｃｈａｅｏｓｐｏｒａｌｅｓ 的 ＯＴＵ 为 １０ 个，类球囊霉目 Ｐａｒａｇｌｏｍｅｒａｌｅｓ 的 ＯＴＵ 为 ２ 个。 从 ４ 个目中共得到 ８ 科，１３ 属及

１９ 个分子 ＡＭＦ 分子种。 其中斗管囊霉属 Ｆｕｎｎｅｌｉｆｏｒｍｉｓ １ 种、根孢囊霉属 Ｒｈｉｚｏｐｈａｇｕｓ １ 种、硬囊霉属

Ｓｃｌｅｒｏｃｙｓｔｉｓ １ 种、隔球囊霉属 Ｓｅｐｔｏｇｌｏｍｕｓ １ 种、近明球囊霉属 Ｃｌａｒｏｉｄｅｏｇｌｏｍｕｓ ３ 种、巨孢囊霉属 Ｇｉｇａｓｐｏｒａ １ 种、
盾巨孢囊霉属 Ｓｃｕｔｅｌｌｏｓｐｏｒａ １ 种、无梗囊霉属 Ａｃａｕｌｏｓｐｏｒａ ２ 种、 多样孢囊霉属 Ｄｉｖｅｒｓｉｓｐｏｒａ ３ 种、类球囊霉属

Ｐａｒａｇｌｏｍｕｓ ２ 种、双型囊霉属 Ａｍｂｉｓｐｏｒａ １ 种、原囊霉属 Ａｒｃｈａｅｏｓｐｏｒａ １ 种、内养囊霉属 Ｅｎｔｒｏｐｈｏｓｐｏｒａ １ 种［３６］

（表 ３）。
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表 ３　 ＡＭＦ 分子种分类情况

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ＡＭＦ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｓｐｅｃｉｅｓ

目 Ｏｒｄｅｒｓ 科 Ｆａｍｉｌｉｅｓ 属 Ｇｅｎｅｒａ 种 Ｓｐｅｃｉｅｓ

球囊霉目 Ｇｌｏｍｅｒａｌｅｓ 球囊霉科 Ｇｌｏｍｅｒａｃｅａｅ 斗管囊霉属 Ｆｕｎｎｅｌｉｆｏｒｍｉｓ 摩西斗管囊霉 Ｆｕｎｎｅｌｉｆｏｒｍｉｓ ｍｏｓｓｅａｅ
根孢囊霉属 Ｒｈｉｚｏｐｈａｇｕｓ 根内根孢囊霉 Ｒｈｉｚｏｐｈａｇｕｓ ｉｎｔｒａｒａｄｉｃｅｓ
硬囊霉属 Ｓｃｌｅｒｏｃｙｓｔｉｓ Ｓｃｌｅｒｏｃｙｓｔｉｓ ｓｐ．１
隔球囊霉属 Ｓｅｐｔｏｇｌｏｍｕｓ 缩隔球囊霉 Ｓｅｐｔｏｇｌｏｍｕｓ ｃｏｎｓｔｒｉｃｔｕｍ

近明球囊霉科
Ｃｌａｒｏｉｄｅｏｇｌｏｍｅｒａｃｅａｅ 近明球囊霉属 Ｃｌａｒｏｉｄｅｏｇｌｏｍｕｓ Ｃｌａｒｏｉｄｅｏｇｌｏｍｕｓ ｓｐ．ＭＩＢ８３８１

Ｃｌａｒｏｉｄｅｏｇｌｏｍｕｓ ｓｐ．ＮＢＲ＿ＰＰ１
Ｃｌａｒｏｉｄｅｏｇｌｏｍｕｓ ｓｐ．Ｗ３２３４

多样孢囊霉目 Ｄｉｖｅｒｓｉｓｐｏｒａｌｅｓ 巨孢囊霉科 Ｇｉｇａｓｐｏｒａｃｅａｅ 巨孢囊霉属 Ｇｉｇａｓｐｏｒａ 球状巨孢囊霉 Ｇｉｇａｓｐｏｒａ ｍａｒｇａｒｉｔａ

盾巨孢囊霉属 Ｓｃｕｔｅｌｌｏｓｐｏｒａ 双紫盾巨孢囊霉
Ｓｃｕｔｅｌｌｏｓｐｏｒａ ｄｉｐｕｒｐｕｒｅｓｃｅｎｓ

无梗囊霉科 Ａｃａｕｌｏｓｐｏｒａｃｅａｅ 无梗囊霉属 Ａｃａｕｌｏｓｐｏｒａ 巴西无梗囊霉 Ａｃａｕｌｏｓｐｏｒａ ｂｒａｓｌｉｅｎｓｉｓ
稍长无梗囊霉 Ａｃａｕｌｏｓｐｏｒａ ｌｏｎｇｕｌａ

多样孢囊霉科 Ｄｉｖｅｒｓｉｓｐｏｒａｃｅａｅ 多样孢囊霉属 Ｄｉｖｅｒｓｉｓｐｏｒａ Ｄｉｖｅｒｓｉｓｐｏｒａ ｓｐ．ｗ２４２３
Ｄｉｖｅｒｓｉｓｐｏｒａ ｓｐ．ｗ４５６８
隐多样孢囊霉 Ｄｉｖｅｒｓｉｓｐｏｒａ ｃｅｌａｔａ

类球囊霉目 Ｐａｒａｇｌｏｍｅｒａｌｅｓ 类球囊霉科 Ｐａｒａｇｌｏｍｅｒａｃｅａｅ 类球囊霉属 Ｐａｒａｇｌｏｍｕｓ 巴西类球囊霉 Ｐａｒａｇｌｏｍｕｓ ｂｒａｓｉｌｉａｎｕｍ
隐类球囊霉 Ｐａｒａｇｌｏｍｕｓ ｏｃｃｕｌｔｕｍ

原囊霉目 Ａｒｃｈａｅｏｓｐｏｒａｌｅｓ 双型囊霉科 Ａｍｂｉｓｐｏｒａｃｅａｅ 双型囊霉属 Ａｍｂｉｓｐｏｒａ 芬兰双型囊霉 Ａｍｂｉｓｐｏｒａ ｆｅｎｎｉｃａ
原囊霉科 Ａｒｃｈａｅｏｓｐｏｒａｃｅａｅ 原囊霉属 Ａｒｃｈａｅｏｓｐｏｒａ Ａｒｃｈａｅｏｓｐｏｒａ ｓｐ．ＭＩＢ８４４２

内养囊霉属 Ｅｎｔｒｏｐｈｏｓｐｏｒａ 稀有内养囊霉 Ｅｎｔｒｏｐｈｏｓｐｏｒａ ｉｎｆｒｅｑｕｅｎｓ

２．２　 不同植被演替阶段 ＡＭＦ 属与种水平 ＯＴＵ 丰度及分布

花溪、花江、织金属水平上 ＡＭＦ 丰度分别为：乔木＞灌木＞草地、灌木＞乔木＞草地、草地＞灌木＞乔木，总体

ＡＭＦ 丰度为花江＞花溪＞织金，且花江各样地 ＡＭＦ 丰度均高于其余各样地丰度。 各样地优势属及次优势属均

为根孢囊霉属和斗管囊霉属，花溪灌木第三优势属为硬囊霉属，花江灌木和草本第三优势属为隔球囊霉属，其
余样地第三优势属均为近明球囊霉属（图 １）。

摩西斗管囊霉和 Ｓｃｌｅｒｏｃｙｓｔｉｓ ｓｐ．１ 仅在花溪乔木、灌木、草地演替阶段分布，可见是花溪特有种。 缩隔球囊

霉、根内根孢囊霉、Ｃｌａｒｏｉｄｅｏｇｌｏｍｕｓ ｓｐ．ＭＩＢ８３８１ 和稀有内养囊霉在各个样地均有分布，可见是喀斯特地区的常

见种。 稍长无梗囊霉丰度在各种中最小，且仅在织金乔木及花江灌木演替阶段分布。 花溪、织金种水平上

ＡＭＦ 丰度均为乔木＞灌木＞草地、而花江为乔木＞草地＞灌木。 总体种丰度趋势为：花江＞花溪＞织金（表 ４）。

表 ４　 各样地 ＡＭＦ 分子种 ＯＴＵ 丰度及分布

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｔｈｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｎｄ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ ＡＭＦ ＯＴＵ ｉｎ ｓａｍｐｌｅ ｓｉｔｅ

ＡＭＦ 分子种
Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ ＡＭＦ

ＨＪ ＺＪ ＨＸ

Ｔ Ｂ Ｈ Ｔ Ｂ Ｈ Ｔ Ｂ Ｈ
合计
Ｔｏｔａｌ

摩西斗管囊霉
Ｆｕｎｎｅｌｉｆｏｒｍｉｓ ｍｏｓｓｅａｅ ３０ ４２ １６ ８８

根内根孢囊霉
Ｒｈｉｚｏｐｈａｇｕｓ ｉｎｔｒａｒａｄｉｃｅｓ ３４４ ３５ ７０ ３ ２１０ ２５ ５８６ ６３ １０１ １４３７

Ｓｃｌｅｒｏｃｙｓｔｉｓ ｓｐ．１ １４６ ２８ ３３８ ５１２

缩隔球囊霉
Ｓｅｐｔｏｇｌｏｍｕｓ ｃｏｎｓｔｒｉｃｔｕｍ ６１６ ３９２ ８１５ ２ ４２ １８ ２１２ ２４ ２１ ２１４２

Ｃｌａｒｏｉｄｅｏｇｌｏｍｕｓ ｓｐ．ＭＩＢ８３８１ ６６６ ２５ １ ６１ ３ ２ ６１ ３１０ １３ １１４２

Ｃｌａｒｏｉｄｅｏｇｌｏｍｕｓ ｓｐ．ＮＢＲ＿ＰＰ１ ８ １ １ ５９ １ ５ ７５

Ｃｌａｒｏｉｄｅｏｇｌｏｍｕｓ ｓｐ．Ｗ３２３４ ２５ ８ ７ ３ １ ６２ １０３ １７ ２２６

稀有内养囊霉
Ｅｎｔｒｏｐｈｏｓｐｏｒａ ｉｎｆｒｅｑｕｅｎｓ ５０５ １１ ８５ １７ １ ３２ １４０ ３ ６ ８００

５　 １１ 期 　 　 　 林艳　 等：喀斯特植被演替过程土壤丛枝菌根真菌（ＡＭＦ）多样性研究 　
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续表

ＡＭＦ 分子种
Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ ＡＭＦ

ＨＪ ＺＪ ＨＸ

Ｔ Ｂ Ｈ Ｔ Ｂ Ｈ Ｔ Ｂ Ｈ
合计
Ｔｏｔａｌ

球状巨孢囊霉
Ｇｉｇａｓｐｏｒａ ｍａｒｇａｒｉｔａ ９ １４ ３ ２６

双紫盾巨孢囊霉
Ｓｃｕｔｅｌｌｏｓｐｏｒａ ｄｉｐｕｒｐｕｒｅｓｃｅｎｓ ３ １１ ５ ２３ ６ ３ ５１

巴西无梗囊霉
Ａｃａｕｌｏｓｐｏｒａ ｂｒａｓｌｉｅｎｓｉｓ ２ ２５ ２７

稍长无梗囊霉
Ａｃａｕｌｏｓｐｏｒａ ｌｏｎｇｕｌａ １ １ ２

Ｄｉｖｅｒｓｉｓｐｏｒａ ｓｐ．ｗ２４２３ １７８ １３ １６ ４ ３５ ２４６

Ｄｉｖｅｒｓｉｓｐｏｒａ ｓｐ．ｗ４５６８ ９ ３ １８ ７ ６ １ ７ ２ ５３

隐多样孢囊霉
Ｄｉｖｅｒｓｉｓｐｏｒａ ｃｅｌａｔａ １０ ８９ １３ １１ １２３

巴西类球囊霉
Ｐａｒａｇｌｏｍｕｓ ｂｒａｓｉｌｉａｎｕｍ １５ １１９ ７ １４１

隐类球囊霉
Ｐａｒａｇｌｏｍｕｓ ｏｃｃｕｌｔｕｍ ２ ４ ６

芬兰双型囊霉
Ａｍｂｉｓｐｏｒａ ｆｅｎｎｉｃａ １０ ５７ ６ ７３

Ａｒｃｈａｅｏｓｐｏｒａ ｓｐ．ＭＩＢ８４４２ １５ １２０ ８０ ２１５

合计 Ｔｏｔａｌ ２３４４ ５４８ ９８２ ４６０ ２８５ １８６ １４４７ ６００ ５３３

图 １　 ＡＭＦ 属水平 ＯＴＵ 丰度

Ｆｉｇ．１ Ｔｈｅ ＯＴＵ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ＡＭＦ ａｔ ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ

ＡＭ：丛枝菌根，ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ；ＯＴＵ：操作分类单元，ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔｓ；ＨＸＴ：花溪乔木演替阶段，ＨｕａＸｉ Ｔｒｅｅ；ＨＸＢ：花溪灌木演

替阶段，ＨｕａＸｉ Ｂｕｓｈ；ＨＸＨ：花溪草本演替阶段，ＨｕａＸｉ Ｈｅｒｂ；ＨＪＴ：花江乔木演替阶段，ＨｕａＪｉａｎｇ Ｔｒｅｅ；ＨＪＢ：花江灌木演替阶段，ＨｕａＪｉａｎｇ Ｂｕｓｈ；

ＨＪＨ：花江草本演替阶段，ＨｕａＪｉａｎｇ Ｈｅｒｂ；ＺＪＴ：织金乔木演替阶段，ＺｈｉＪｉｎ Ｔｒｅｅ ；ＺＪＢ：织金灌木演替阶段，ＺｈｉＪｉｎ Ｂｕｓｈ； ＺＪＨ：织金草本演替阶

段，ＺｈｉＪｉｎ Ｈｅｒｂ
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２．３　 不同植被演替阶段土壤 ＡＭＦ 的 ＯＴＵ 多样性变化

所有采样点测序文库的覆盖度均达到 ９０％以上，说明绝大部分 ＡＭＦ 序列可以被测出，测序结果具有较好

的代表性，各样地 ＡＭＦ 多样性指数均较高。 在同一研究区不同演替阶段，香农与辛普森指数变化趋势基本一

致，即在花溪和织金样点：乔木≈灌木＞草地，且花溪乔木和灌木与草地之间差异显著（Ｐ＜０．０５），织金乔木与

草地间差异显著（Ｐ＜０．０５），说明花溪乔木和灌木 ＡＭＦ 物种多样性和常见种优势度高于草地，织金乔木 ＡＭＦ
物种多样性和常见种优势度高于草地；在花江样点则为：草地＞灌木＞乔木，但是差异不显著。 花江乔、灌、草
样地的 ＡＭＦ 香农指数均大于花溪和织金草地的指数，且差异显著（Ｐ＜０．０５），说明花江 ＡＭＦ 物种多样性大于

花溪和织金草地演替阶段。 Ｃｈａｏ１ 和 ＡＣＥ 指数基本呈现一致的变化趋势：花溪采样点 ＡＭＦ 群落丰度为乔木

＞灌木＞草地，织金采样点 ＡＭＦ 群落丰度为灌木＞乔木＞草地，且差异均不显著；而花江采样点则为灌木≈草地

＞乔木，且差异显著（Ｐ＜０．０５）。 花江灌木和乔木演替阶段分别拥有各样地最高和最低的 Ｃｈａｏ１ 和 ＡＣＥ 指数

（表 ５）。
在同一演替阶段不同研究区，乔木演替阶段的 ＡＭＦ 香农与辛普森指数变化趋势为花溪≈织金＞花江；草

本演替阶段为花江＞花溪≈织金（Ｐ＜０．０５）；灌木演替阶段基本一致。 乔木演替阶段 ＡＭＦ Ｃｈａｏ１ 和 ＡＣＥ 指数

为花溪＞花江≈织金（Ｐ＜０．０５），灌木和草本演替阶段均为花江＞花溪≈织金，Ｃｈａｏ１ 指数差异显著（Ｐ＜０．０５），
ＡＣＥ 指数差异不显著（表 ５）。

表 ５　 不同演替阶段 ＡＭＦ 的 ＯＴＵ 丰度与多样性指数

Ｔａｂｌｅ ５　 ＡＭ ｆｕｎｇａｌ ＯＴＵ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｔａｇｅ ｏｆ ｓｕｃｃｅｓｓｉｏｎ

采样点
Ｓａｍｐｌｅ ｓｉｔｅ

９７％相似水平 Ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｏｆ ９７％

香农指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

辛普森指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

Ｃｈａｏ１ 指数
Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ

ＡＣＥ 指数
ＡＣＥ ｉｎｄｅｘ

覆盖度
Ｃｏｖｅｒａｇｅ

ＨＸ Ｔ ５．０４±０．２１ａα ０．９５±０．００６ａα ９４．８６±１０．１５ａα １００．３３±１１．４２ａα ０．９２±０．０１ａβ

Ｂ ４．８±０．１１ａα ０．９４±０．００４ａα ９４．２５±１２．９７ａαβ １００．７１±１３．９３ａα ０．９２±０．０１ａα

Ｈ ４．０２±０．１７ｂβ ０．８９±０．０２ｂβ ７０．２３±１０．０３ｂβ ８３．５５±１１．８９ａα ０．９４±０．０１ａαβ

ＨＪ Ｔ ４．３９±０．１９ａβ ０．９２±０．０１１ｂβ ５６．２２±９．６５ｂγ ５９．６４±１０．３４ｂβ ０．９６±０．０１ａα

Ｂ ４．７６±０．３ａα ０．９３±０．０１５ａｂα １１９．７０±２２．６４ａα １０８．６７±１６．９８ａα ０．９２±０．０１ｂα

Ｈ ４．９６±０．１５ａα ０．９５±０．０１１ａα ９８．００±１７．０６ａα ８６．４３±６．２４ａα ０．９３±０．０１ａｂβ

ＺＪ Ｔ ５．０７±０．０７ａα ０．９５±０．００５ａα ７４．１４±８．０８ａβ ７５．１７±５．９２ａβ ０．９５±０．０１ａα

Ｂ ４．８３±０．３１ａｂα ０．９３±０．０２７ａｂα ７８．８１±８．６３ａβ ８３．７２±１０．０２ａα ０．９４±０．０１ａα

Ｈ ４．３７±０．３１ｂβ ０．９０±０．０３５ｂβ ６８．４３±１０．９２ａβ ７１．４３±１１．２２ａα ０．９５±０．００ａα

　 　 不同字母表示在 ５％的显著性水平下有差异（Ｐ＜０．０５），ａ、ｂ 表示同一研究区不同演替阶段间 ＡＭＦ 丰富度与多样性的差异，α，β，γ 表示同一

演替阶段不同研究区间 ＡＭＦ 丰富度与多样性的差异；ＡＣＥ：ＡＣＥ 指数，ａｂｕｎｄａｎｃｅ⁃ｂａｓｅｄ ｃｏｖｅｒａｇｅ ｅｓｔｉｍａｔｉｏｎ ｉｎｄｅｘ

２．４　 不同植被演替阶段 ＡＭＦ 群落主成分分析

ＰＣＡ 分析表明各采样点除织金乔木与草地演替阶段外，其余各采样点重复间的群落组成均差异较小。
在同一研究区不同演替阶段：花江草地与灌木演替阶段 ＡＭＦ 群落组成差异小，而乔木与草地和灌木间 ＡＭＦ
群落组成差异大；花溪乔木与灌木演替阶段 ＡＭＦ 群落组成差异小，与草地演替阶段差异大；织金乔、灌、草演

替阶段 ＡＭＦ 群落组成差异均较大。 在同一演替阶段不同研究区：各研究区的乔木、灌木及草地演替阶段均相

隔较远的距离，表明同一演替阶段的不同研究区 ＡＭＦ 群落组成均有较大差异（图 ２）。
２．５　 ＡＭＦ 群落多样性与土壤理化性质相关性

ＡＭＦ 多样性指数与环境因子的 Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关性分析表明：土壤全磷与 ＡＣＥ 指数显著负相关（Ｐ＜０．０５），
且与 Ｃｈａｏ１ 指数极显著负相关（Ｐ＜０．０１）；速效磷与香农和辛普森指数显著负相关（Ｐ＜０．０５）；速效钾与各多样

性指数呈现正相关关系，全氮和有机质与各多样性指数呈现负相关关系，但差异均不显著（表 ６）。
由土壤 ＡＭＦ ＯＴＵ 与理化性质的典型典范对应分析结果排序图可知：第一主轴和第二主轴对 ＡＭＦ 群落分

布方差的解释比例分别为 ３０．４％和 ２０．１％，两者共解释 ５０．５％的方差变化。 在第一主轴上，土壤 ｐＨ、全磷和速

７　 １１ 期 　 　 　 林艳　 等：喀斯特植被演替过程土壤丛枝菌根真菌（ＡＭＦ）多样性研究 　
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效钾为主要影响因子（相关系数为 ０．９７６、０．９７１、０．８８８）；在第二主轴上，土壤全氮、有机质、水解氮和速效磷为

主要影响因子（相关系数分别为 ０．９９３、－０．８８７、－０．８８３ 和－０．８１２）。 除土壤 ｐＨ 与速效磷外，其余理化性质均

与 ＡＭＦ 群落分布有显著相关性，其中有机质为显著相关（Ｐ＜０．０５），其余为极显著相关（Ｐ＜０．０１）。 土壤全氮

与其余理化性质为负相关关系（图 ３）。

表 ６　 ＡＭＦ 多样性指数与土壤理化性质的 Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关系数

Ｔａｂｌｅ ６　 Ｓｐｅａｒｍａｎ′ｓ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｂｅｔｗｅｅｎ ＡＭＦ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｙ

ｐＨ
全磷
Ｔｏｔａｌ

ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ

全氮
Ｔｏｔａｌ

ｎｉｔｒｏｇｅｎ

速效磷
Ａｖａｉｌａｂｌｅ
ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ

速效钾
Ａｖａｉｌａｂｌｅ
ｋａｌｉｕｍ

水解氮
Ｈｙｄｒｏｌｙｓｉｓ
ｎｉｔｒｏｇｅｎ

有机质
Ｏｒｇａｎｉｃ
ｍａｔｔｅｒ

香农指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

－０．０１８ －０．００９ －０．２９６ －０．４２９∗ ０．０６８ ０．００４ －０．１２８

辛普森指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

－０．０６３ ０．１４２ －０．２５３ －０．４２５∗ ０．０１５ ０．０９３ －０．２１２

Ｃｈａｏ１ 指数
Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ ０．３８０ －０．５１０∗∗ －０．２３０ －０．０６２ ０．２０６ －０．１０６ －０．０９４

ＡＣＥ 指数
ＡＣＥ ｉｎｄｅｘ ０．２８０ －０．４７４∗ －０．２３８ ０．０８２ ０．３１７ －０．００５ －０．１３６

图 ２　 不同演替阶段 ＰＣＡ 分析

Ｆｉｇ．２　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＰＣＡ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｔａｇｅ ｏｆ ｓｕｃｃｅｓｓｉｏｎ

图 ３　 ＡＭＦ 群落与土壤理化性质 ＣＣＡ 分析

　 Ｆｉｇ．３　 Ｃａｎｏｎｉｃａｌ Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ Ａｎａｌｙｓｉｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ＡＭＦ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

ａｎｄ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｙ

ＴＮ：全氮，Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＴＰ：全磷，Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；ＡＫ：速效钾，

Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｋａｌｉｕｍ；ＡＰ：速效磷，Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；ＨＮ：水解氮，

Ｈｙｄｒｏｌｙｓｉｓ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＯＭ：有机质，Ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ

３　 结论与讨论

本研究从基因水平上考察了 ３ 个典型喀斯特区域不同自然演替阶段的 ＡＭＦ 多样性，结果表明各样地均

有较高的 ＡＭＦ 多样性，种属水平的 ＡＭＦ 丰度变化趋势均为花江＞花溪＞织金，且各样地优势属均为根孢囊霉

属，该结果与本研究所用形态学方法及大多数文献所报道的结果有一定的差异［１３］。 魏源等［１５］利用巢式 ＰＣＲ
与变性梯度凝胶电泳相结合的分子生物学方法，表明球囊霉属（Ｇｌｏｍｕｓ）极有可能是喀斯特地区 ＡＭＦ 的优势

菌属，Ｌｉｋａｒ 等［３７］研究喀斯特土壤中的 ＡＭＦ 多样性及其分布，同样发现球囊霉属是喀斯特生境中稳定存在的

优势属。 有学者曾在其研究中分别采用形态学鉴定、定量 ＰＣＲ 与 ＰＣＲ－ＤＧＧＥ 及 ４５４ 高通量测序技术对长期

不同施肥作用下的土壤 ＡＭＦ 群落结构及物种多样性进行研究，结果发现不同方法所得的次优势属种以及所

鉴定的种属数目均有所差异，因此，产生差异的原因可能与不同方法本身的优劣性及分辨率有一定的

８ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３９ 卷　
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关系［３８］。
ＡＭＦ 通过菌丝网络调节植被群落结构及演替，从而影响生态系统稳定及功能［３９］。 刘永俊等［４０］ 及

Ｚａｎｇｒａｏ 等［４１］研究结果均表明：不同演替阶段 ＡＭＦ 多样性会随着植物演替进行而降低，与本研究中花江研究

区 ＡＭＦ 多样性变化趋势一致（表 ４），而花溪和织金研究区的 ＡＭＦ 多样性却随着演替进行而增加。 其原因可

能是：（１）本文的研究对象是自然演替过程中的土壤 ＡＭＦ 多样性，植物群落及多样性均有较大差异（表 １），而
刘永俊等研究反映的是以柠条为优势物种的人工植被演替生态系统中侵染了柠条根系的 ＡＭＦ 多样性，植物

多样性则十分匮乏，钟凯等［４２］对泰山植被根围 ＡＭＦ 群落结构、数量、组成及植物多样性研究发现，植物多样

性对于提高 ＡＭＦ 多样性发挥极为重要的作用，Ｈｉｉｅｓａｌｕ 等［４３］在其研究中也指出 ＡＭＦ 物种丰度与植物物种丰

度呈显著正相关关系。 （２）Ｚａｎｇｒａｏ 等采用形态学方法研究 ＡＭＦ 多样性，但不同种类 ＡＭＦ 的产孢能力不同，
且 ＡＭＦ 的侵染能力也存在很大差异，可能不能真实地反映土壤中的 ＡＭＦ 多样性［３８］。 本研究所选 ３ 个研究

区所呈现的不同演替阶段 ＡＭＦ 多样性变化趋势不一，其原因可能与各研究区有一定的地理距离相关，Ｘｕ
等［４４］研究结果表明地理距离解释了 ＡＭＦ 的系统发育格局，ＡＭＦ 群落组成会受到扩散限制值的影响。

已有研究表明，ＡＭＦ 丰度及多样性会随着土壤养分的供应情况发生变化，土壤理化性质对 ＡＭＦ 群落结

构及多样性有重要影响［４５⁃４６］。 本研究结果显示土壤全磷与 ＡＭＦ 丰富度指数显著负相关，速效磷与 ＡＭＦ 多样

性指数显著负相关，表明土壤全磷和速效磷是影响 ＡＭＦ 丰度和多样性的主导因子，该结果与梁月明等［４７⁃４８］

研究结果一致，而杨春雪等［４９］研究表明土壤全磷与 ＡＭＦ 物种丰度呈显著正相关关系，有学者曾指出，一定范

围内的低量速效磷会促进 ＡＭＦ 的生长，而过高的速效磷含量会抑制 ＡＭＦ 的生长及发育［５０⁃５１］。 ＣＣＡ 分析表

明土壤全氮、水解氮、有机质、全磷和速效钾对 ＡＭＦ 群落影响差异显著，ｐＨ 却差异不显著，该结果与张玉洁

等［５２］认为土壤 ｐＨ 为影响 ＡＭＦ 多样性的主要土壤因子不一致，导致该结果的原因可能与土壤本身固有属性

有关，成土母质及元素组成决定了 ｐＨ 值的相似性，在同一区域的土壤类型，其 ｐＨ 值空间变异性较低［５３］，从
而对 ＡＭＦ 多样性没有显著影响。
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