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铜尾矿白羊草各生长阶段根际土壤丛枝菌根真菌群落
特征

贾　 彤∗，姚玉珊，郭婷艳
黄土高原生态恢复山西省重点实验室，山西大学黄土高原研究所，太原　 ０３０００６

摘要：以北方铜业铜矿峪矿十八河尾矿坝主要恢复植被白羊草为研究对象，分析重金属污染环境下，白羊草不同生长阶段根际

土壤中丛枝菌根真菌（Ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇｉ，ＡＭＦ）群落结构与多样性的变化特征，研究各生长阶段白羊草 ＡＭＦ 群落结构

与环境因子的相互关系。 结果发现，白羊草不同生长阶段根际土壤的理化性质和酶活性均存在显著差异。 白羊草各生长阶段

根际土壤中具有相同的优势科球囊霉科，但 ＡＭＦ 群落组成在各个生长阶段的结构存在明显不同。 白羊草各生长阶段主要

ＡＭＦ 物种对生态因子的响应表现为：幼苗期根际土壤中球囊霉科主要受土壤养分和碳氮比的影响，分蘖期根际土壤中多样孢

囊霉科的主要影响因子为土壤 ｐＨ，成熟期根际土壤中，双型囊霉科双型囊霉科与土壤过氧化氢酶显著相关，类球囊霉科与土壤

脲酶显著正相关。 总体看来，白羊草各生长阶段根际土壤 ＡＭＦ 群落特征受到的生态因子影响具有明显差异。 这有助于进一步

认识污染环境下 ＡＭＦ 的群落特征及其关键影响因子，为铜尾矿生态恢复过程中发掘和利用菌种资源提供科学依据，从而提高

矿区生态修复效率。
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我国金属矿产资源丰富，随着金属矿产资源开发活动的迅猛发展，矿山周边土壤环境受到污染的现象日

趋严重，受损生态系统的修复越来越被重视。 山西省作为全国能源重化工基地，工矿企业多、土地破坏面积

大、土壤修复任务重，矿区受损生态系统恢复是山西省生态文明建设面临的重大挑战之一。 山西省运城市垣

曲县，中条山集团北方铜业铜矿峪矿作为全国非煤系统最大的井下开采矿山，在浮选铜精矿过程中废弃尾砂、
铜矿石经破碎球磨等工序加工至颗粒度很小的细砂状［１］。 大量的尾矿堆积导致尾矿库面积迅速增大。 尾矿

砂有机质含量低、养分贫瘠、重金属污染严重，这使矿区生态系统生物多样性、群落结构和功能均受到不同程

度的影响［２⁃５］。 近年来，微生物修复技术因其低耗、高效净化和安全备受人们关注，特别是菌根修复在众多领

域中得到了广泛的应用。 微生物技术可加快生土熟化，加速植被恢复，是培肥矿区土壤和修复矿区生态的一

个重要途径。
丛枝菌根真菌（Ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇｉ，ＡＭＦ）是陆地生态系统最重要的土壤微生物之一，自然界中

８０％以上有花植物都能被丛枝菌根真菌侵染。 ＡＭＦ 的宿主专一性相对较低，全球 ＡＭＦ 物种丰富度范围在

３４１ 个 ＯＴＵ（分类操作单元，ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔ）至 １６００ 个 ＯＴＵ，甚至可能多余 １６００ 个 ＯＴＵ［６］。 这些

ＡＭＦ 与大约 ２０ 万种植物形成共生关系［７］。 ＡＭ 结构分为表面和根内结构两部分，其中，根系表面菌丝包括

从根内长出和生长于土壤中附着于根系表面的菌丝，根外菌丝为根内菌丝长出和土壤中生长分布在土壤中的

菌丝。 研究表明，芦苇根系周围寄主植物根系的理化特性决定了芦苇根系 ＡＭＦ 的种类多样性和侵染强度［８］，
且土壤理化因素是影响宿主植物根系和根际 ＡＭＦ 多样性和群落结构的重要因素［９⁃１０］。 ＡＭＦ 多样性对不同生

态系统的植物群落结构、多样性和生产力有重要影响，在植被重建、生态恢复及植物多样性维持等当面扮演着

重要角色［１１⁃１２］。 已有研究表明，不同生态系统中 ＡＭＦ 多样性表现出明显差异［１３］。 有研究发现，自然生态系

统 ＡＭＦ 物种数在热带森林中最多，而在人为干扰的环境中最少，如农田和污染区［１４］，并且污染生态系统中

ＡＭ 真菌多样性指数最低［１５］。 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，例如，北方农牧交错带在草地转变为农田的过程中，由于土壤结构及养分状况的改变，间接导致 ＡＭ 真

菌多样性显著下降及 ＡＭＦ 群落结构的改变［１６］。 ＡＭＦ 生态适应性在很大程度上决定了其生态生理功能的发

挥。 ＡＭＦ 可以促进宿主植物吸收水分和养分，对植物生长具有重要作用，例如，干旱、重金属以及极端温度等

逆境胁迫下可提高植物抗逆性［１１，１７］。 因此，研究受损生态系统中 ＡＭＦ 多样性及其关键影响因子，有助于生

态恢复中可利用菌种资源的开发和利用。
本实验选择铜尾矿区主要恢复植被白羊草为研究对象，研究重金属污染环境下白羊草各生长阶段中

ＡＭＦ 群落结构与多样性的变化，探讨白羊草各个生长阶段中 ＡＭＦ 与环境因子的关系，阐明 ＡＭＦ 在铜尾矿重

金属胁迫环境中的多样性以及对白羊草不同发育阶段的生态因子响应机制，为铜尾矿生态恢复过程中发掘和

利用 ＡＭＦ 资源提供科学依据，选育具有抗逆性的植物－微生物共生体，进而提高铜尾矿区的生态修复效率。

１　 材料与方法

１．１　 研究区概况

试验区位于山西省运城市垣曲县，北方铜业铜矿峪矿十八河尾矿库（３５°１５′—３５°１７′Ｎ，１１８°３８′—１１１°３９′
Ｅ），该尾矿坝建于 １９６９ 年，位于选矿厂西南 ６ ｋｍ 的河谷中，由上游拦洪坝和下游尾矿坝及两侧山梁围成。
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选矿产生的废弃物以矿砂的形式逐年堆积于十八河尾矿坝，每 ３—５ 年堆积形成一个新子坝，并在表层覆盖

３０ ｃｍ 客土，尾矿坝初期坝底标高 ４８６ ｍ，坝顶标高 ５０９ ｍ，现已堆筑 １６ 道子坝，堆积高度 ８４ ｍ，总坡比 １∶６。
该区域属大陆性季风气候，四季分明，春季干旱多风，夏季雨量集中，冬季少雪干燥。 年均降雨量为 ７８０ ｍｍ，
年均气温 １４℃，无霜期大于 ２００ ｄ［１８］。
１．２　 样品采集

以铜尾矿坝的优势种白羊草为研究对象，２０１７ 年 ６ 月初、７ 月末和 ９ 月中旬在 Ｓ５３６ 号子坝（恢复 ２０
年［１］）对当年新生白羊草进行根际土壤采集，选择采用五点取样法在 １ ｍ×１ ｍ 的样方内对白羊草根际 ５—２０
ｃｍ 深度土壤进行采集，去除植物少部分枯落物及老旧根系后，选择当年新生根系，利用抖落法收集根际土壤

样本，各取样点之间的距离至少大于 ５０ ｍ，采样期间佩戴无菌手套，避免不同样点间土壤样品污染。 采集的

样本分为两份，一份用于土壤理化性质的测定，另一份带回实验室置于－８０℃超低温冰箱保存，用于微生物高

通量测序。
１．３　 研究方法

１．３．１　 土壤理化性质及酶活性的测定

用点位法测定土壤 ｐＨ（土水比为 １∶２．５）。 土壤总碳和总氮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，碱性磷酸酶的测定采用磷酸苯

二钠比色法［９］。
１．３．２　 白羊草根际土壤 ＡＭＦ 群落的测定

用 Ｅ．Ｚ．Ｎ．Ａ． ｓｏｉｌ 试剂盒（Ｏｍｅｇａ Ｂｉｏ⁃ｔｅｋ， Ｎｏｒｃｒｏｓｓ， ＧＡ， Ｕ．Ｓ．）进行基因组提取，ＤＮＡ 浓度和纯度利用

ＮａｎｏＤｒｏｐ２０００ 进行检测，利用 １％琼脂糖凝胶电泳检测 ＤＮＡ 提取质量。 ＰＣＲ 所用的引物选用 ＡＭＬ１ ／ ＡＭＬ２ 为第

一对引物［１９］，ＡＭＶ４．５ＮＦ ／ ＡＭＤＧＲ［２０］为第二对引物。 使用 ２％琼脂糖凝胶回收 ＰＣＲ 产物，利用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 公司的

Ｍｉｓｅｑ ＰＥ３００ 平台进行测序，白羊草根际土壤样品送到上海美吉生物医药科技有限公司完成高通量测序。
１．４　 数据处理

使用 Ｔｒｉｍｍｏｍａｔｉｃ 软件对原始序列进行数据去杂和质控过滤，得到优化数据。 使用的 ＵＰＡＲＳＥ 软件

（ｖｅｒｓｉｏｎ ７． １ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｄｒｉｖｅ５． ｃｏｍ ／ ｕｐａｒｓｅ ／ ） 对得到的高质量序列按照 ９７％ 的相似度进行操作分类单元

（Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔｓ， ＯＴＵ）的聚类。 对 ＯＴＵ 代表序列进行物种注释，用 Ｑｉｉｍｅ 软件（Ｖｅｒｓｉｏｎ１．７．０）中
的 ｂｌａｓｔ 方法［２１］与 Ｕｎｉｔ 数据库［２２］行物种注释分析，并分别在各个分类水平进行统计 ＡＭＦ 群落组成。 采用

Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ Ｅｘｃｅｌ 进行数据处理和作图，利用 ＳＰＳＳ １９．０ 进行单因素方差分析及 Ｃａｎｏｃｏ ４．５ 进行 ＲＤＡ 分析。

２　 结果与分析

２．１　 白羊草不同生长阶段根际土壤的理化性质

白羊草不同生长阶段的根际土壤理化性质表明，土壤养分（总碳和总氮）及土壤碳氮比均表现为幼苗期

显著高于分蘖期和成熟期的根际土壤。 土壤 ｐＨ 为碱性，且白羊草分蘖期的根际土壤 ｐＨ 达最大值（８．９），显
著高于幼苗期（８．２）和成熟期（８．１）的土壤 ｐＨ（表 １）。 对于土壤酶活性而言，过氧化氢酶和碱性磷酸酶均在

白羊草成熟期达到最大值，而脲酶和蔗糖酶在分蘖期显著高于其他生长阶段（表 １）。 这表明白羊草各个生长

阶段土壤理化和酶活性都存在显著差异。
２．２　 白羊草根际土壤 ＡＭＦ 分类

不同生长阶段白羊草根际土壤样本共得到 ６ 目，白羊草各个生长阶段根际土壤中优势菌均为球囊霉目

（Ｇｌｏｍｅｒａｌｅｓ），其中，白羊草幼苗期根际土壤中球囊菌目（Ｇｌｏｍｅｒａｌｅｓ）占 ９７．５％，分蘖期为 ５６．８２％，成熟期球囊

菌目（Ｇｌｏｍｅｒａｌｅｓ）占 ７５．１４％。 和球囊霉目类似，白羊草各个生长阶段的优势菌群也具有明显的差异。 分蘖期

多样孢囊霉属（Ｄｉｖｅｒｓｉｓｐｏｒａ）占优势，其相对丰度达到 ３１．６４％。 白羊草成熟期的类球囊霉属（Ｐａｒａｇｌｏｍｕｓ）相对
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丰度最高（２３％）（表 ２）。 在 ＯＴＵ 水平上，白羊草各生长阶段根际土壤中属于 ＡＭＦ 的 ＯＴＵ 分别为 ２８ 个（幼苗

期）、１９ 个（分蘖期）和 １５ 个（成熟期）。

表 １　 白羊草不同生长阶段根际土壤理化特征及酶活性

Ｔａｂｌｅ １　 Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｎｄ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｏｆ ｏｆ Ｂｏｔｈｒｉｏｃｈｌｏａ ｉｓｃｈａｅｍｕｍ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｗｔｈ ｓｔａｇｅｓ

因子 Ｆａｃｔｏｒ 幼苗期 Ｓｅｅｄｌｉｎｇ 分蘖期 Ｔｉｌｌｅｒ 成熟期 Ｍａｔｕｒｅ

ｐＨ ８．２０３±０．０２０ｂ ８．９１３±０．０１９ａ ８．１１３±０．０２９ｃ
总氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ０．０８２±０．００１ａ ０．０２９±０．００３ｃ ０．０４７±０．００５ｂ
总碳 Ｔｏｔａｌ ｃａｒｂｏｎ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ６．０１７±０．９１９ａ ０．６２７±０．０１８ｂ １．０３３±０．０４１ｂ
碳氮比 Ｃａｒｂｏｎ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｒａｔｉｏ ７３．５１６±１１．８１７ａ ２１．６８１±１．１６４ｂ ２２．０５８±１．４７４ｂ
过氧化氢 Ｃａｔａｌａｓｅ ／ （ｍｇ ｇ－１ ２０ ｍｉｎ－１） ０．５１７±０．０３３ｂ ０．５００±０．０７６ｂ ０．９５０±０．０５８ａ
脲酶 Ｕｒｅａｓｅ ／ （ｍｇ ｇ－１ ２４ ｈ－１） １７．９０８±１．７６７ｂ ３１．１７１±４．７６６ａ ３７．７７４±２．６５８ａ
蔗糖酶 Ｓｕｃｒａｓｅ ／ （ｍｇ ｇ－１ ２４ ｈ－１） ２．４６１±０．２４２ｂ ４．１７２±０．２５６ａ ０．７７７±０．１０６ｃ
碱性磷酸酶 Ａｌｋａｌｉｎｅ ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ ／ （ｍｇ ｇ－１ ２４ ｈ－１） ４８．１８２±１．８９０ｂ ２６．５９１±０．３３１ｃ ７７．８０１±１５．６０７ａ

　 　 不同小写字母表示差异显著（Ｐ＜０．０５）

表 ２　 白羊草不同生长阶段根际土壤中 ＡＭＦ 分类情况

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ＡＭＦ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｗｔｈ ｓｔａｇｅｓ ｏｆ Ｂ． ｉｓｃｈａｅｍｕｍ
分类水平

Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｌｅｖｅｌ
生长阶段

Ｇｒｏｗｔｈ ｓｔａｇｅ
目
Ｏｒｄｅｒｓ

科
Ｆａｍｉｌｉｅｓ

属
Ｇｅｎｅｒａ

幼苗期
Ｓｅｅｄｌｉｎｇ ／ ％

分蘖期
Ｔｉｌｌｅｒ ／ ％

成熟期
Ｍａｔｕｒｅ ／ ％

原囊霉目
Ａｒｃｈａｅｏｓｐｏｒａｌｅｓ

双型囊霉科
Ａｍｂｉｓｐｏｒａｃｅａｅ

双型囊霉属
Ａｍｂｉｓｐｏｒａ ０ ０ ０．７３

多样孢囊霉目
Ｄｉｖｅｒｓｉｓｐｏｒａｌｅｓ

多样孢囊霉科
Ｄｉｖｅｒｓｉｓｐｏｒａｃｅａｅ

多样孢囊霉属
Ｄｉｖｅｒｓｉｓｐｏｒａ ０．２３ ３１．６４∗ １．１３

球囊霉目
Ｇｌｏｍｅｒａｌｅｓ

球囊霉科
Ｇｌｏｍｅｒａｃｅａｅ

球囊霉属
Ｇｌｏｍｕｓ ９７．５０∗ ５６．８２ ７５．１４

类球囊霉目
Ｐａｒａｇｌｏｍｅｒａｌｅｓ

类球囊霉科
Ｐａｒａｇｌｏｍｅｒａｃｅａｅ

类球囊霉属
Ｐａｒａｇｌｏｍｕｓ ２．２６ １０．９１ ２３．００∗

其他
Ｏｔｈｅｒｓ

其他
Ｏｔｈｅｒｓ

其他
Ｏｔｈｅｒｓ ０ ０．６３ ０

　 　 ∗代表相对丰度在该生长阶段的最大值

２．３　 白羊草不同生长阶段根际土壤 ＡＭＦ 群落结构与多样性

由图 １ 可知，白羊草不同生长阶段根际土壤的 ＡＭＦ 群落结构具有显著差异，白羊草 ３ 个生长阶段之间共

有的 ＯＴＵ 数为 ８ 个，白羊草幼苗期特有的 ＯＴＵ 数为 ９ 个，分蘖期和成熟期 ＡＭＦ 群落中的特有 ＯＴＵ 数分别为

５ 个和 ２ 个。 白羊草幼苗期的 Ｇｌｏｍｕｓ ｐｅｒｐｕｓｉｌｌｕｍ ＶＴＸ００２８７ 菌占比最大（２９．８％），分蘖期和成熟期相对丰度最

多的丛枝菌根真菌均是 Ｇｌｏｍｕｓ ＭＯ Ｇ１８ ＶＴＸ０００６４，分别达 ２６．８％和 ２７．８％（图 １）
所有采样点测序文库的覆盖度均达到 ９９％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。 随着白羊草的生长，其根际土壤 ＡＭＦ 的香农指数逐渐降低，即在幼苗期达到最大值（２．３３９），而辛

普森指数在成熟期达到最大值（０．２０４）。 ＡＣＥ 指数和 Ｃｈａｏ１ 指数变化趋势与香农指数一致，均在幼苗期达到

最大值，在成熟期丰富度指数最低（表 ３）。

表 ３　 不同生长阶段白羊草根际土壤 ＡＭＦ 的 ＯＴＵ 丰度与多样性指数

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｒｉｃｈｎｅｓｓ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ＡＭＦ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｗｔｈ ｓｔａｇｅｓ ｏｆ Ｂ． ｉｓｃｈａｅｍｕｍ

生长阶段
Ｇｒｏｗｔｈ ｓｔａｇｅ

９７％相似水平 Ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ９７％
香农指数

Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ
辛普森指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

ＡＣＥ 指数
ＡＣＥ ｉｎｄｅｘ

Ｃｈａｏ１ 指数
Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ

覆盖度 ／ ％
Ｃｏｖｅｒａｇｅ

幼苗期 Ｓｅｅｄｌｉｎｇ ２．３３９ ０．１４６ ２８．４１７ ２８ ９９．９９６
分蘖期 Ｔｉｌｌｅｒ ２．２７１ ０．１３７ １９．５８７ １９ ９９．９９６
成熟期 Ｍａｔｕｒｅ １．８２０ ０．２０４ １４．７５０ １５ ９９．９９６
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图 １　 在 ＯＴＵ（分类操作单元，ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔ）水平和种水平上白羊草不同生长阶段 ＡＭＦ 群落相对丰度

Ｆｉｇ．１　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ＡＭＦ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｏｎ ＯＴＵ ａｎｄ ｓｐｅｃｉｅｓ ｌｅｖｅｌｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｗｔｈ ｓｔａｇｅｓ ｏｆ Ｂ． ｉｓｃｈａｅｍｕｍ

ＯＴＵ：分类操作单元，ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔ，不同数字表示各 ＯＴＵ 编号；Ｄｉｖｅｒｓｉｓｐｏｒａ：多孢囊霉属；Ｇｌｏｍｕｓ：球囊霉属；Ｐａｒａｇｌｏｍｕｓ：类球囊霉

属；不同属名后字母及编号：在种水平上各属丛枝菌根真菌的菌株编号

２．４　 土壤理化性质及酶活性对白羊草 ＡＭＦ 群落的影响

白羊草不同生长阶段中，ＡＭＦ 群落受到土壤理化性质和土壤酶活性的影响（图 ２），为研究这些生态因子

对 ＡＭＦ 群落结构的影响大小以及各时期影响 ＡＭＦ 的关键因素，使用软件 Ｃａｎｏｃｏ ４．５ 对实验数据进行了 ＲＤＡ
约束排序分析，得到在科水平上 ＡＭＦ 的群落组成与 ６ 种土壤理化性质及 ４ 种土壤酶活性之间的关系。 结果

表明土壤理化性质和土壤酶活性分别能够解释 ８１．０％和 ８３．０％的变异信息，白羊草各生长阶段 ＡＭＦ 群落组

成具有差异性，其中，第一排序轴解释了 ６８．２％，第二排序轴解释了 １２．８％的信息，主要影响幼苗期白羊草根

际土壤球囊霉科（Ｇｌｏｍｅｒａｃｅａｅ）的是土壤养分（总碳和总氮）和碳氮比。 分蘖期白羊草根际土壤中的多样包囊

霉科（Ｄｉｖｅｒｓｉｓｐｏｒａｃｅａｅ）与土壤 ｐＨ 显著相关。 分蘖期白羊草根际土壤中的多样孢囊霉科（Ｄｉｖｅｒｓｉｓｐｏｒａｃｅａｅ）的
丛枝菌根真菌主要受土壤 ｐＨ 的影响（图 ２）。 白羊草幼苗期，球囊霉科（Ｇｌｏｍｅｒａｃｅａｅ）与碱性磷酸酶显著正相

关；分蘖期多样孢囊霉科（Ｄｉｖｅｒｓｉｓｐｏｒａｃｅａｅ）与蔗糖酶显著相关，成熟期的双型囊霉科（Ａｍｂｉｓｐｏｒａｃｅａｅ）与土壤

过氧化氢酶显著相关，类球囊霉科（Ｐａｒａｇｌｏｍｅｒａｃｅａｅ）与土壤脲酶也具有显著正相关关系（图 ２）。 这表明不同

生长阶段白羊草根际土壤的丛枝菌根真菌群落受土壤理化性质和酶活性的影响大小也各有差异。

３　 讨论

ＡＭＦ 群落主要分布在根系周围的土壤中，与土壤环境紧密相关。 土壤养分可直接或间接影响 ＡＭＦ 侵

染、菌根共生体系发育、产孢和分布［２３］。 Ｗａｎｇ［２４］等对毛乌素沙漠 ＡＭＦ 群落结构和多样性的研究发现，不同

土壤深度的植物 ＡＭＦ 组成中，球囊霉属（Ｇｌｏｍｕｓ）和无梗囊霉属（Ａｃａｕｌｏｓｐｏｒａ）占总数的 ７０％以上，多样孢囊霉

５５６４　 １３ 期 　 　 　 贾彤　 等：铜尾矿白羊草各生长阶段根际土壤丛枝菌根真菌群落特征 　
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图 ２　 不同生长阶段白羊草 ＡＭＦ 群落与土壤理化性质（Ａ）及土壤酶活性（Ｂ）的 ＲＤＡ 分析

Ｆｉｇ．２　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ （ＲＤＡ） ｂｉ⁃ｐｌｏｔ ｏｆ ＡＭＦ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｔ ｆａｍｉｌｙ ｌｅｖｅｌ， ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ （Ａ） ａｎｄ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ （Ｂ）

属（Ｄｉｖｅｒｓｉｓｐｏｒａ）和巨孢囊霉属（Ｇｉｇａｓｐｏｒａ）仅在浅层土壤中发现。 本研究中，处于相同生长阶段，白羊草根际

土壤的 ＡＭＦ 群落组成也具有明显差异，分蘖期多样孢囊霉属 （Ｄｉｖｅｒｓｉｓｐｏｒａ） 占优势，成熟期类球囊霉属

（Ｐａｒａｇｌｏｍｕｓ）相对丰度最高，这可能由于分蘖期植物根系所处土层较浅，而随着植物生长，根系不断伸长，所
处土层深度增加，优势菌逐渐变为球囊霉属（Ｇｌｏｍｕｓ）。 有研究发现， ＡＭＦ 的丰度和密度随着土壤肥力的提

升均呈增加趋势［２５］，并且在一定范围内 ＡＭＦ 孢子数量随有机质含量的升高而增多［２６］。 本研究中白羊草幼

苗期，根际土壤中球囊霉科（Ｇｌｏｍｅｒａｃｅａｅ）的主要因子是土壤总碳、总氮和碳氮比，这与前人的研究结果类似。
土壤 ｐＨ 直接影响丛枝菌根的形成、ＡＭＦ 的产孢和种属分布。 有研究表明，不同 ＡＭ 真菌种的最适 ｐＨ 不同，
球囊霉属（Ｇｌｏｍｕｓ）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［２７⁃２８］。 相一致地，本研究发

现白羊草各生长阶段的优势 ＡＭＦ 均为球囊霉属（Ｇｌｏｍｕｓ），这可能与铜尾矿土壤 ｐＨ 呈碱性（８．１—８．９）有关。
此外，白羊草分蘖期，根际土壤中的多样孢囊霉科（Ｄｉｖｅｒｓｉｓｐｏｒａｃｅａｅ）与土壤 ｐＨ 显著相关，这表明相对于 ＡＭＦ
物种而言，环境对各 ＡＭＦ 的筛选差异更加直接和显著［２９］。

ＡＭＦ 群落的环境影响因子除非生物因子外，生物因子如宿主植物及人为干扰也会对 ＡＭ 真菌的分布产

生明显的影响。 ＡＭＦ 与植物形成的共生体系，二者通常具有紧密联系，地上植被可对 ＡＭＦ 群落产生关键影

响［３０⁃３２］。 有研究表明，ＡＭＦ 的物种数与植物群落的物种数存在显著正相关关系［３１］。 本研究中，不同生长发

育阶段的白羊草 ＡＭＦ 的物种组成和多样性表现出明显差异，这可能由于不同生长阶段宿主植物所需的光合

产物不同，因此，输送给对使自身生长更为有利的 ＡＭＦ 具有一定差异，进而影响各个生长阶段 ＡＭＦ 的群落组

成和多样性［３３］，而且植被恢复过程中，白羊草周围的非菌根植物或弱菌根植物的存在也会对 ＡＭＦ 的群落组

成及多样性产生影响［３４］。 此外，ＡＭＦ 与土壤中其他微生物之间关系复杂，可相互促进、抑制或互不影响［３５］。
研究表明，逆境条件下 ＡＭＦ 有助于提高土壤中微生物的量，同时也提高了土壤中相关酶的活性［３６］。 本研究

中，成熟期白羊草根际土壤中类球囊霉科与土壤脲酶显著正相关，这与前人的研究结果一致。
综上所述，各生物与非生物因子并不是独立地对 ＡＭＦ 群落产生作用，而是作为一个整体综合发挥作

用［３３］。 同时，由于铜尾矿区重金属污染严重［３⁃４］，因而，重金属可能对 ＡＭＦ 群落结构与多样性也有重要的影

响，而白羊草根际土壤中 ＡＭＦ 的优势物种在胁迫环境中表现出良好的适应性，为进一步研究重金属胁迫下

ＡＭＦ 群落生态功能提供科学基础，同时，白羊草各个生长阶段的优势 ＡＭＦ 可为矿区生态修复提供可利用的

菌种资源，从而加速铜尾矿区受损生态系统的恢复。

６５６４ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４０ 卷　
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