
第 ４１ 卷第 １ 期

２０２１ 年 １ 月

生 态 学 报

ＡＣＴＡ ＥＣＯＬＯＧＩＣＡ ＳＩＮＩＣＡ
Ｖｏｌ．４１，Ｎｏ．１
Ｊａｎ．，２０２１

ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

基金项目：国家自然科学基金项目（Ｕ１５０３１８７）

收稿日期：２０１９⁃１２⁃２３； 　 　 网络出版日期：２０２０⁃１１⁃１９

∗通讯作者 Ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ａｕｔｈｏｒ．Ｅ⁃ｍａｉｌ： ｅｃｏｃｓｌ＠ １６３．ｃｏｍ

ＤＯＩ： １０．５８４６ ／ ｓｔｘｂ２０１９１２２３２７６５

王诗慧，常顺利，李鑫，张毓涛．天山林区土壤真菌多样性及其群落结构．生态学报，２０２１，４１（１）：１２４⁃１３４．
Ｗａｎｇ Ｓ Ｈ， Ｃｈａｎｇ Ｓ Ｌ， Ｌｉ Ｘ， Ｚｈａｎｇ Ｙ Ｔ．Ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｉｔｓ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｉｎ Ｔｉａｎｓｈａｎ Ｆｏｒｅｓｔ．Ａｃｔａ Ｅｃｏｌｏｇｉｃａ Ｓｉｎｉｃａ，２０２１，４１（１）：１２４⁃１３４．

天山林区土壤真菌多样性及其群落结构

王诗慧１，常顺利１，∗，李　 鑫１，张毓涛２

１ 新疆大学资源与环境科学学院绿洲生态教育部重点实验室， 乌鲁木齐　 ８３００４６

２ 新疆林科院森林生态研究所， 乌鲁木齐　 ８３００６３

摘要：土壤真菌群落结构对森林生态系统功能的维持具有重要作用，目前对天山林区土壤微生物的种类和群落结构了解甚少。
为了解天山不同植被类型下土壤真菌的群落动态及优势菌属，使用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 高通量测序技术，研究天山林区根际土与非

根际土中真菌群落组成及多样性。 结果表明：（１）对有效序列进行 ＯＴＵ 聚类（ ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔ）后共得到 １４１２１ 个

ＯＴＵｓ，经注释划分为 ７ 个门、３３ 个纲、１０９ 个目、２５５ 个科、４４４ 个属、６７７ 个种；（２） 子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ） 和担子囊菌门

（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）是天山植物的优势菌门，灌丛中相对丰度较高的有帚枝霉属（Ｓａｒｏｃｌａｄｉｕｍ）、鬼笔属（Ｌｙｓｕｒｕｓ）、Ｍｉｃｒｏｉｄｉｕｍ；云杉

林中相对丰度较高的属有镰刀属（Ｆｕｓａｒｉｕｍ）、赤霉属（Ｇｉｂｂｅｒｅｌｌａ）、丝盖伞属（ Ｉｎｏｃｙｂｅ）；（３）灌丛与云杉林土壤真菌的群落结构

和丰富度有显著差异，灌丛土壤真菌的多样性和丰富度更高，云杉林中阴坡的土壤真菌丰富度较高而阳坡和林窗较低；（４）丝
盖伞属（ Ｉｎｏｃｙｂｅ）、被孢霉属（Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ）、赤霉属（Ｇｉｂｂｅｒｅｌｌａ）、镰刀属（Ｆｕｓａｒｉｕｍ）与云杉的生长可能具有密切的关系。 本文推

测，根际土壤真菌的多样性和丰富度较低可能是导致云杉幼苗成活率低等更新障碍的问题。
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真菌能够分解有机质、参与物质和能量循环，是土壤微生物多样性的重要组成部分。 土壤真菌的种类结

构可以作为评价土壤生态状况的重要生物指标，而土壤真菌群落的结构又受植物物种及其根系分泌物的影

响［１⁃３］。 在全球尺度上，土壤真菌丰富度与植物多样性存在直接的相关关系［４］；青藏高原高寒草原土壤真菌

的 α 多样性和 β 多样性与地上植物的 α 多样性和 β 多样性呈现出强烈耦合关系，地上植物多样性是制约土

壤真菌多样性的首要因素［５］。 而土壤真菌也是植被参与生态系统循环的重要推动者，通过共生或者病原方

式与植物构成密切的联系。 因此，了解土壤真菌群落结构对于探索植物繁育、疾病防治、评价生态系统功能、
维护生态系统平衡等方面至关重要。

通常，土壤真菌群落基于传统的培养方法进行分析，已经清楚地证明了植物对真菌群落的依赖性［６］。 然

而，传统培养所能得到的土壤真菌数量非常少，有许多真菌无法直接被分离培养。 高通量测序就是从土壤中

直接提取总 ＤＮＡ 富集后进行测序，具有高效、信息全面等特点，为土壤微生物的研究提供有利手段［７，８］。
天山山系是亚欧大陆最大的东西走向的独立山系之一，天山林区在涵养水源、调节气候、固碳释氧等方面

具有非常重要的生态系统功能［９］。 天山林区以雪岭云杉（Ｐｉｃｅａ ｓｃｈｒｅｎｋｉａｎａ）纯林为主，在涵养水源、积累营养

物质、保护生物多样性等方面具有重要的生态功能。 雪岭云杉林缘、林窗及林下的灌木主要有栒子

（Ｃｏｔｏｎｅａｓｔｅｒｍｅｌａｎｏｃａｒｐｕｓ）、异果小檗 （Ｂｅｒｂｅｒｉｓ ｈｅｔｅｒｏｐｏｄａ）、密刺蔷薇 （Ｒｏｓａ ｓｐｉｎｏｓｉｓｓｉｍａ）、金丝桃叶绣线菊

（Ｓｐｉｒａｅａ ｈｙｐｅｒｉｃｉｆｏｌｉａ）、新疆方枝柏 （ Ｓａｂｉｎａ ｐｓｅｕｄｏｓａｂｉｎａ）、锦鸡儿 （ Ｃａｒａｇａｎａ Ｆａｂｒ）、刚毛忍冬 （ Ｌｏｎｉｃｅｒａ
ｈｉｓｐｉｄａ）等，林下土壤类型为典型山地灰褐色森林土［１０］。 雪岭云杉一直被报道存在老龄化严重，幼苗成活率

低等更新不良的问题，目前关于天山植物的研究大多基于种群空间变化或生态化学计量等方面的研究［１１⁃１２］，
对植物与土壤真菌多样性及其群落结构的关系研究较少。 基于此，本研究使用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 高通量测序技

术，分析了天山不同植被类型的根际土与非根际土中真菌群落组成及多样性，探讨了不同植物土壤微生物的

群落动态及优势菌属，以期为探寻影响云杉生长的优势菌属、对天山植物的保护及经营管理提供理论基础。

１　 材料与方法

１．１　 实验材料

本文的土壤样品采集于天山森林生态系统定位研究站（８７°０７′—８７°２８′Ｅ，４３°１４′—４３°２６′Ｎ，驻地海拔

１９０８ ｍ），年均气温 ２—５℃，年降水量 ４００—６００ ｍｍ，土壤类型为灰褐色森林土。 选择 ６ 种植被为研究对象取

土壤样品，分为别为 ５ 种灌木的根际土与非根际土，不同生境下云杉的根际土与非根际土，共 １２ 个处理样品，
每个处理 ３ 次重复取样，共计 ３６ 个测试土样。 天山北坡为阳坡，５ 种灌木分布在海拔 １６００—１７６０ ｍ 之间；采
样时选取海拔、林分密度基本相同的灌木纯林，设置 １０ ｍ×１０ ｍ 的样方，每种灌木设置三个样方，样方内采用

５ 点法取样，去除表面凋落物后用抖落法取灌木根际土样；云杉林分布于海拔 １７６０—２８００ ｍ 之间，阴坡的云

杉生长状况优于阳坡，用以上相同方法取云杉的根际土与非根际土，但云杉林窗面积较小且没有植物生长，一
个林窗为一个样方，３ 个样方之间间隔 ２０ ｍ 以上，去掉表面凋落物后挖到云杉根系时采集根际土，未挖到根

系的表层土为非根际土。 将同处理土样混合均匀并取出可见的植物根系和动植物残体并保存于灭菌的密封

袋冷藏带回，带回实验室后立即过 ２ ｍｍ 土壤筛编号（表 １）并分为两份，一份用于土壤理化性质的测定，一份

用于土壤真菌 ＤＮＡ 提取。
１．２　 测序分析

采用 ＭｏＢｉｏ 试剂盒法提取土壤样品 ＤＮＡ，之后用 １％的琼脂糖凝胶电泳检测 ＤＮＡ 的纯度和浓度。 稀释

后的基因组 ＤＮＡ 为模板，对真菌 ＩＴＳ１ 区域进行 ＰＣＲ 扩增，引物序列为 ＩＴＳ１：５′⁃ＴＣＣＧＴＡＧＧＴＧＡＡＣＣＴＧＣＧＧ⁃
３′， ＩＴＳ４：５′⁃ＴＣＣＴＣＣＧＣＴＴＡＴＴＧＡＴＡＴＧＣ⁃ ３′；使用 Ｎｅｗ Ｅｎｇｌａｎｄ Ｂｉｏｌａｂｓ 公司的 Ｐｈｕｓｉｏｎ Ｈｉｇｈ⁃Ｆｉｄｅｌｉｔｙ ＰＣＲ
Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ ｗｉｔｈ ＧＣ Ｂｕｆｆｅｒ 和高效高保真的酶进行 ＰＣＲ，确保扩增效率和准确性。 ＰＣＲ 产物用 ２％浓度的琼脂
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糖凝胶电泳进行检测，选择主带大小在 ４００—４５０ ｂｐ 之间的序列，割胶回收目标条带。 由诺禾致源生物科技

有限公司使用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 公司 ＴｒｕＳｅｑ ＤＮＡ ＰＣＲ⁃Ｆｒｅｅ Ｌｉｂｒａｒｙ Ｐｒｅｐａｒａｔｉｏｎ Ｋｉｔ 建库试剂盒进行文库的构建，构建好

的文库经过 Ｑｕｂｉｔ 定量和文库检测，合格后使用 ＨｉＳｅｑ 进行上机测序。

表 １　 样品编号

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｅｒｉａｌ ｎｕｍｂｅｒ

样品编号
Ｓｅｒｉａｌ
ｎｕｍｂｅｒ

坡向
Ａｓｐｅｃｔ

采样地
Ｓａｍｐｌｅ ｓｉｔｅ

分组
Ｇｒｏｕｐ

样品编号
Ｓｅｒｉａｌ
ｎｕｍｂｅｒ

坡向
Ａｓｐｅｃｔ

采样地
Ｓａｍｐｌｅ ｓｉｔｅ

分组
Ｇｒｏｕｐ

Ｗ１ 阳坡 小叶锦鸡儿根际土 Ｓ１（灌丛） Ｗ７ 阳坡 云杉非根际土 Ｓ２（云杉林）

Ｗ２ 忍冬根际土 Ｗ８ 阳坡 云杉根际土

Ｗ３ 绣线菊根际土 Ｗ９ 阴坡 云杉林窗处非根际土

Ｗ４ 小檗根际土 Ｗ１０ 阴坡 云杉林窗处根际土

Ｗ５ 蔷薇根际土 Ｗ１１ 阴坡 云杉非根际土

Ｗ６ 灌木非根际土 Ｗ１２ 阴坡 云杉根际土

　 　 Ｗ１：小叶锦鸡儿根际土 Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｃａｒａｇａｎａ Ｆａｂｒ ；Ｗ２：忍冬根际土 Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｌｏｎｉｃｅｒａ ｈｉｓｐｉｄａ；Ｗ３：绣线菊根际土 Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ

ｓｏｉｌ ｏｆ Ｓｐｉｒａｅａ ｈｙｐｅｒｉｃｉｆｏｌｉａ；Ｗ４：小檗根际土 Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｂｅｒｂｅｒｉｓ ｈｅｔｅｒｏｐｏｄａ；Ｗ５：蔷薇根际土 Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｒｏｓａ ｓｐｉｎｏｓｉｓｓｉｍａ；Ｗ６：灌木非

根际土 Ｎｏｎ⁃ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｓｈｒｕｂｓ；Ｗ７：阳坡处云杉非根际土 Ｎｏｎ⁃ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｎ ｔｈｅ ｓｕｎｎｙ ｓｌｏｐｅ ｏｆ Ｐｉｃｅａ ｓｃｈｒｅｎｋｉａｎａ；Ｗ８：阳坡处云杉根际土

Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｎ ｔｈｅ ｓｕｎｎｙ ｓｌｏｐｅ ｏｆ Ｐｉｃｅａ ｓｃｈｒｅｎｋｉａｎａ；Ｗ９：云杉林窗处非根际土 Ｎｏｎ⁃ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ａｔ ｔｈｅ Ｐｉｃｅａ ｓｃｈｒｅｎｋｉａｎａ ｇａｐ；Ｗ１０：云杉林窗处

根际土 Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ａｔ ｔｈｅ Ｐｉｃｅａ ｓｃｈｒｅｎｋｉａｎａ ｇａｐ；Ｗ１１：阴坡处云杉非根际土 Ｎｏｎ⁃ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｐｉｃｅａ ｓｃｈｒｅｎｋｉａｎａ ｏｎ ｓｈａｄｙ ｓｌｏｐｅ；Ｗ１２：阴坡处

云杉根际土 Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｐｉｃｅａ ｓｃｈｒｅｎｋｉａｎａ ｏｎ ｓｈａｄｙ ｓｌｏｐｅ

１．３　 土壤理化性质分析

土壤样品风干后过 ０．１４９ ｍｍ 筛，土壤总有机碳（Ｔｏｔａｌ Ｏｒｇａｎｉｃ Ｃａｒｂｏｎ，ＴＯＣ）采用重铬酸钾氧化⁃外加热法

测定；土壤全 Ｎ（Ｔｏｔａｌ Ｎｉｔｒｏｇｅｎ，ＴＮ）采用扩散法；土壤全 Ｐ（Ｔｏｔａｌ Ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ，ＴＰ）采用酸溶⁃钼锑抗比色法；土
壤全 Ｋ（Ｔｏｔａｌ Ｐｏｔａｓｓｉｕｍ，ＴＫ）采用 ＮａＯＨ 碱熔⁃火焰光度计测定法。
１．４　 数据分析与处理

使用 Ｅｘｃｅｌ ２０１７ 对土壤样品中 Ｃ、Ｎ、Ｐ、Ｋ 的数据进行分析；对 ＩＴＳ１ 区进行测序，下机所得原始数据（Ｒａｗ
ｄａｔａ）经滤除后得到高质量数据（Ｃｌｅａｎ ｄａｔａ），使用 ＦＬＡＳＨ ｖ１．２．７ 软件、Ｔｒｉｍｍｏｍａｔｉｃ ｖ０．３３ 软件、ＵＣＨＩＭＥ Ｖ４．２
软件获得样品的有效数据（Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｄａｔａ）并在 ９７％的相似度水平下进行聚类获得 ＯＴＵｓ，每个 ＯＴＵ 认为可代

表一个物种。 使用 Ｑｉｉｍｅ 软件计算微生物群落的 α 多样性指数，群落多样性用 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数

表示，Ｃｈａｏ 指数表示土壤微生物群落的丰富度，Ｃｏｖｅｒａｇｅ 指数表示测序深度。 利用样本间生物学距离进行 β
多样性分析。 选取 ＯＴＵｓ 的代表性序列用对不同样品内微生物进行物种注释分析，获得分类学信息并分别在

界（Ｋｉｎｇｄｏｍ）、门（Ｐｈｙｌｕｍ）、纲（Ｃｌａｓｓ）、目（Ｏｒｄｅｒ）、科（Ｆａｍｉｌｙ）、属（Ｇｅｎｕｓ）、种（Ｓｐｅｃｉｅｓ）分类水平统计个样本

的群落组成，利用 Ｑｉｉｍｅ 生成不同分类水平上的物种丰度表，再使用 Ｒ 语言工具绘制样品各分类学水平下的

群落结构图、Ｖｅｎｎ 图、稀释曲线图。 使用 Ｃａｎｏｃｏ ５ 中的冗余分析（ Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ Ａｎａｌｙｓｉｓ，ＲＤＡ），探讨不同环境

因子对真菌群落的影响。

２　 结果与分析

２．１　 不同植被类型土壤理化指标

对两组样品的土壤理化性质进行测定，天山土壤有机碳含量较高，天山云杉林下土壤有机碳、全氮、全磷

含量高于灌丛，云杉与灌木土壤理化性质差异并不明显。
２．２　 山林区土壤样品的测序结果

滤除低质量和短序列的读数后共得到 ９５７１２０ 条序列，为研究样品的物种组成多样性，对所得优质序列按

≥９７％的相似度进行 ＯＴＵ 聚类，得到 １４１２１ 个 ＯＴＵｓ，数据有效率为 ９５．０３％—９８．６８％，灌丛（Ｓ１）和云杉林
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（Ｓ２）得到的有效序列分别为 ９７．１９％和 ９７．１８％，说明原始数据利用率较高，绝大部分都可以用于后续的数据

分析。 随着测序数量的增加，所有样品的稀释曲线的斜率逐渐上升，最终都趋向于平缓（图 １），且 ａｌｐｈａ 多样

性的文库覆盖度都大于 ０．９９（表 ４），说明测序数据可以反映样品中真菌群落的实际情况。

表 ２　 天山林区不同植被类型土壤理化指标

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｉｎｄｅｘｅｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｔｙｐｅｓ ｉｎ Ｔｉａｎｓｈａｎ ｆｏｒｅｓｔ

理化指标
Ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｉｎｄｅｘ

灌丛（Ｓ１）
Ｓｈｒｕｂ

云杉林（Ｓ２）
Ｓｐｒｕｃｅ

理化指标
Ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｉｎｄｅｘ

灌丛（Ｓ１）
Ｓｈｒｕｂ

云杉林（Ｓ２）
Ｓｐｒｕｃｅ

ＴＯＣ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ６３．８０±１５．８３ １２４．８６±４４．９１ ＴＰ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ０．８５±０．２２ １．０２±０．２２

ＴＮ ／ （ｇ ／ ｋｇ） １．４０±０．２９ ２．２１±０．７１ ＴＫ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ２４．３１±２．０７ ２１．４７±２．７７

　 　 ＴＯＣ：土壤总有机碳 Ｔｏｔａｌ Ｏｒｇａｎｉｃ Ｃａｒｂｏｎ；ＴＮ：土壤全 Ｎ Ｔｏｔａｌ Ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＴＰ：土壤全 Ｐ Ｔｏｔａｌ Ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；ＴＫ：土壤全 Ｋ Ｔｏｔａｌ Ｐｏｔａｓｓｉｕｍ

图 １　 不同植被类型土壤所得 ＯＴＵ 稀释曲线图

Ｆｉｇ．１　 Ｒａｒｅｆａｃｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅｓ ｏｆ ＯＴＵ ｄｉｌｕｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｔｙｐｅｓ

Ｓ１：灌丛；Ｓ２：云杉林；Ｗ１：小叶锦鸡儿根际土；Ｗ２：忍冬根际土；Ｗ３：绣线菊根际土；Ｗ４：小檗根际土；Ｗ５：蔷薇根际土；Ｗ６：灌木非根际土；

Ｗ７：阳坡处云杉非根际土；Ｗ８：阳坡处云杉根际土；Ｗ９：云杉林窗处非根际土；Ｗ１０：云杉林窗处根际土；Ｗ１１：阴坡处云杉非根际土；Ｗ１２：阴

坡处云杉根际土

２．３　 不同植被类型下土壤真菌的多样性

反映土壤真菌的多样性的 Ｓｈａｎｎｏ 指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数和反映物种丰富度的 Ｃｈａｏ１ 指数、ＡＣＥ 指数表明，真
菌群落结构和丰富度在不同植被类型中差异显著（表 ３）。 总体来说，灌丛的真菌多样性和丰富度高于云杉

林，非根际土中真菌的多样性和丰富度高于根际土，其中小叶锦鸡儿（Ｗ１）的土壤真菌多样性和丰富度都显

著高于其他植被类型，云杉林窗处根际土（Ｗ１０）的真菌多样性和丰富度最低。 云杉林中，阴坡的土壤真菌群

落结构和丰富度较高，阳坡次之，林窗最低。
２．４　 不同植被类型土壤真菌群落 ＯＴＵ 特异性分析

使用韦恩图分析天山林区土壤真菌的物种组成（图 ２）。 灌丛（Ｓ１）和云杉林（Ｓ２）分别检测到 ２９８９ 和

２４５８ 个 ＯＴＵ，两组共有 ＯＴＵ 数量为 １７２３ 个，占各组 ＯＴＵ 的 ５７．６４％和 ７０．０９％。 Ｓ１ 中，Ｗ１—Ｗ６ 共有的 ＯＴＵ
数量为 ２０１，各自特有的 ＯＴＵ 占总 ＯＴＵ 的 １７．９１％、１１．０８％、５．６９％、８．６１％、４．６１％、３．３５％，非根际土（Ｗ６）中的

真菌多样性要低于根际土。 Ｓ２ 中，Ｗ７—Ｗ１２ 共有的 ＯＴＵ 数量为 １３９ 个，各样品特有 ＯＴＵ 数目占总 ＯＴＵ 的
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４．９７％、７．６９％、１７．７４％、２．４１％、１３．５４％、１０．８７％，Ｗ１０ 特有的 ＯＵＴ 数最少，Ｗ９ 最多。 灌丛和云杉林的根际土

中，共有的 ＯＴＵ 数目为 １４８，特有 ＯＴＵ 数目 Ｗ１＞Ｗ２＞Ｗ１２＞Ｗ４＞Ｗ３＞Ｗ８＞Ｗ５＞Ｗ１０；由以上可知，云杉林根际

土中特有 ＯＴＵ 数量少于灌木；灌丛根际土和云杉林窗的根际土中特有 ＯＴＵ 数量大于非根际土；阳坡和阴坡

的云杉非根际土中特有的 ＯＴＵ 数目都大于根际土。

表 ３　 不同植被类型土壤真菌 α多样性统计分析

Ｔａｂｌｅ ３　 α ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｉｃｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｔｙｐｅｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｒｅｓｕｌｔｓ

样品名称
Ｓａｍｐｌｅ Ｎａｍｅ

香浓多样性指数
Ｓｈａｎｎｏｎ

辛普森指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ

Ｃｈａｏ１ 指数
Ｃｈａｏ１

ＡＣＥ 指数
ＡＣＥ

覆盖度
Ｇｏｏｄｓ ｃｏｖｅｒａｇｅ

Ｗ１ ７．７６９±０．４２１ａ ０．９８１±０．００８７ａ １６９１．４２７±１２８．６５３ａ １６８６．９３９±１０５．２７１ａ ０．９９６±０．００１ａ

Ｗ２ ７．４３４±０．５６４ａ ０．９８３±０．００２５ａ １５３５．４０６±１４６．３５７ａ １５２８．３１９±１３９．４５６ｂ ０．９９６±０．００１ａ

Ｗ３ ６．１７３±１．２３１ｂｃ ０．９４６±０．００４１ａ １２７０．２７６±１０８．６５７ｃ １２８３．４４±８９．４３２ｃ ０．９９６±０．００１ａ

Ｗ４ ７．０２１±０．４２１ａ ０．９６９±０．００３９ａ １３１６．６３２±１１３．４７８ｂ １３２１．９９７±１２５．３４９ｃ ０．９９７±０．００１ａ

Ｗ５ ６．２７２±０．２１３ｂ ０．９６２±０．００４５ａ １０６７．００７±８６．５４３ｄ １０６９．３９３±８９．４３８ｄ ０．９９７±０．００１ａ

Ｗ６ ５．６４１±０．４９６ｃ ０．９３８±０．００２３ａ ８４２．８７４±１０４．３２７ｅ ８７９．０４４±１０１．３２３ｅ ０．９９７±０．００１ａ

Ｗ７ ７．３２１±０．５７１ａ ０．９８８±０．００１４ａ ８７９．０００±６９．７２５ｅ ９４６．９３８±１１４．８４２ｅ ０．９９７±０．００１ａ

Ｗ８ ５．６７７±１．０７６ｃ ０．９３７±０．００２６ａ ８６０．６１２±７６．３５４ｅ ８７７．７８５±６７．４６２ｅ ０．９９７±０．００１ａ

Ｗ９ ６．５２９±０．８２４ｂ ０．９３６±０．００６４ａ １２８９．６６７±１０７．３２７ｃ １２９４．２４２±１０５．６７４ｃ ０．９９７±０．００１ａ

Ｗ１０ ３．７１８±０．３９７ｄ ０．８６５±０．００３７ｂ ６３２．１４３±３４．５６４ｆ ６７７．００８±４５．３８４ｆ ０．９９７±０．００１ａ

Ｗ１１ ６．９８６±０．５２４ａｂ ０．９７８±０．００４２ａ １３３５．７８９±１０９．６５８ｂ １３５４．５３１±１０４．９５６ｃ ０．９９６±０．００１ａ

Ｗ１２ ５．９９９±０．３４７ｃ ０．９３６±０．０００９ａ １１８２．１９８±９５．７９６ｄ １１９６．９２３±１０２．３４８ｄ ０．９９６±０．００１ａ

　 　 同列不同小写字母表示各指数在 ０．０５ 水平上差异显著

２．５　 不同植被类型下土壤真菌群落组成

对得到的 ＯＴＵ 序列进行注释，分为 ７ 个门、３３ 个纲、１０９ 个目、２５５ 个科、４４４ 个属、６７７ 个种。 通过对样品

进行种群组成分析，可以反映其在不同分类学水平上的群落结构，有利于分析样品之间的差异，从而分析其群

落结构组成的特点。 菌群在门水平上占比最多的是子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ） ５７． ６９％，其次为担子囊菌门

（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ） ３０． ４７％， 接 合 菌 门 （ Ｚｙｇｏｍｙｃｏｔａ ） ９． ３５％、 壶 菌 门 （ Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ ） １． ２％ 和 球 囊 菌 门

（Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ）１．１％（图 ３）。 其中子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）和担子囊菌门（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）在灌丛和云杉林两

个组中分别占比为 ６２．４８％、２７．９４％和 ５２．８９％、３２．９８％，且在 １１ 个样品中相对丰度均大于 １２％，显著高于其他

真菌，是优势菌门；云杉林中的担子囊菌门（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）和接合菌门（Ｚｙｇｏｍｙｃｏｔａ）占比数量显著高于灌丛；
子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）在 Ｗ１０ 中丰度最大、担子囊菌门（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）在 Ｗ８ 和 Ｗ１２ 中丰度较大、接合菌门

（Ｚｙｇｏｍｙｃｏｔａ）在 Ｗ９ 中丰度最大。
图 ３ 分别显示样品中丰度排名前 １０ 的纲（Ｃｌａｓｓ）水平和属（Ｇｅｎｕｓ）水平的群落结构分类比较结果：相对

丰度较高的前 １０ 个纲种类为粪壳菌纲（Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ）、伞菌纲（Ａｇａｒｉｃｏｍｙｃｅｔｅｓ）、未定接合菌纲（ Ｉｎｃｅｒｔａｅ＿
ｓｅｄｉｓ＿Ｚｙｇｏｍｙｃｏｔａ）、座囊菌纲（Ｄｏｔｈｉｄｅｏｍｙｃｅｔｅｓ）、锤舌菌纲（ Ｌｅｏｔｉｏｍｙｃｅｔｅｓ）、盘菌纲（ Ｐｅｚｉｚｏｍｙｃｅｔｅｓ）、古菌纲

（Ａｒｃｈａｅｏｒｈｉｚｏｍｙｃｅｔｅｓ）、散囊菌纲（Ｅｕｒｏｔｉｏｍｙｃｅｔｅｓ）、银耳纲（Ｔｒｅｍｅｌｌｏｍｙｃｅｔｅｓ）、壶菌纲（Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｅｔｅｓ） （图
３），其中粪壳菌纲（Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ）和伞菌纲（Ａｇａｒｉｃｏｍｙｃｅｔｅｓ）丰度最高，在灌丛和云杉林中分别达到２７．０９％、
２６．０４％和 ２６．８４％、３１．４５％。

从属的分类水平分析（图 ３），相对丰度较高的为：帚枝霉属（ Ｓａｒｏｃｌａｄｉｕｍ）、鬼笔属（ Ｌｙｓｕｒｕｓ）、镰刀属

（Ｆｕｓａｒｉｕｍ）、 赤 霉 属 （ Ｇｉｂｂｅｒｅｌｌａ ）、 丝 盖 伞 属 （ Ｉｎｏｃｙｂｅ ）、 Ｍｉｃｒｏｉｄｉｕｍ、 大 环 柄 菇 属 （ Ｌｅｐｉｏｔａ ）、 微 皮 伞 属

（Ｍａｒａｓｍｉｅｌｌｕｓ）、盾盘菌属（Ｈｕｍａｒｉａ）、Ｒｈｙｔｉｄｈｙｓｔｅｒｏｎ。 灌木和云杉在属水平上的优势菌群有明显差异，帚枝霉

属（Ｓａｒｏｃｌａｄｉｕｍ １７．８６％）、鬼笔属（Ｌｙｓｕｒｕｓ ５．３５％）、Ｍｉｃｒｏｉｄｉｕｍ（３．１８％）是灌丛中的优势菌属；云杉林中相对丰

度较高的属有镰刀属（Ｆｕｓａｒｉｕｍ ４．４１％）、赤霉属（Ｇｉｂｂｅｒｅｌｌａ ４．７０％）、丝盖伞属（ Ｉｎｏｃｙｂｅ ４．５６％）。 ＴＯＰ３５ 在各

组之间分布差异明显，其中，Ｗ１ 中丰度较高的有环柄菇属 （ Ｌｅｐｉｏｔａ）、帚枝霉属 （ Ｓａｒｏｃｌａｄｉｕｍ）、镰刀属
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图 ２　 不同植被类型土壤真菌 ＯＴＵ 数量韦恩图

Ｆｉｇ．２　 Ｖｅｎｎ ｐｒｏｆｉｌｅ ｏｆ ＯＴＵ ｎｕｍｂｅｒ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｔｙｐｅｓ

Ｓ１：灌丛；Ｓ２：云杉林；Ｗ１：小叶锦鸡儿根际土；Ｗ２：忍冬根际土；Ｗ３：绣线菊根际土；Ｗ４：小檗根际土；Ｗ５：蔷薇根际土；Ｗ６：灌木非根际土；

Ｗ７：阳坡处云杉非根际土；Ｗ８：阳坡处云杉根际土；Ｗ９：云杉林窗处非根际土；Ｗ１０：云杉林窗处根际土；Ｗ１１：阴坡处云杉非根际土；Ｗ１２：阴

坡处云杉根际土

（Ｆｕｓａｒｉｕｍ）； Ｗ２ 中丰度较高的有帚枝霉属 （ Ｓａｒｏｃｌａｄｉｕｍ）、 环柄菇属 （ Ｌｅｐｉｏｔａ）、Ｍｉｃｒｏｉｄｉｕｍ、 被孢霉属

（Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ）；Ｗ３ 中丰度较高的有鬼笔属（Ｌｙｓｕｒｕｓ）、帚枝霉属（Ｓａｒｏｃｌａｄｉｕｍ）、被孢霉属（Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ）；Ｗ４ 中丰

度较高的有帚枝霉属（Ｓａｒｏｃｌａｄｉｕｍ）、Ｍｉｃｒｏｉｄｉｕｍ、Ｒｈｙｔｉｄｈｙｓｔｅｒｏｎ；Ｗ５ 中丰度较高的有帚枝霉属（Ｓａｒｏｃｌａｄｉｕｍ）、
湿伞属（Ｈｙｇｒｏｃｙｂｅ）、被孢霉属（Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ）；Ｗ６ 中丰度较高的有帚枝霉属（Ｓａｒｏｃｌａｄｉｕｍ）、Ａｒｔｉｃｕｌｏｓｐｏｒａ、枝孢属

（Ｃｌａｄｏｓｐｏｒｉｕｍ）；Ｗ７ 中丰度较高的有微皮伞属（Ｍａｒａｓｍｉｅｌｌｕｓ）、赤霉属（Ｇｉｂｂｅｒｅｌｌａ）、被孢霉属（Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ）、欧
立菌属 （ Ｏｌｉｖｅｏｎｉａ）； Ｗ８ 中丰度较高的有丝盖伞属 （ Ｉｎｏｃｙｂｅ）、 拟锁瑚菌属 （ Ｃｌａｖｕｌｉｎｏｐｓｉｓ）、 帚枝霉属

（Ｓａｒｏｃｌａｄｉｕｍ）；Ｗ９ 中丰度较高的有 Ｂｏｅｒｅｍｉａ、丝盖伞属（ Ｉｎｏｃｙｂｅ）、Ｈａｌｏｋｉｒｓｃｈｓｔｅｉｎｉｏｔｈｅｌｉａ；Ｗ１０ 中丰度较高的有

镰刀菌属（Ｆｕｓａｒｉｕｍ）、赤霉菌属（Ｇｉｂｂｅｒｅｌｌａ）、根霉属（Ｒｈｉｚｏｐｕｓ）；Ｗ１１ 中丰度较高的有盾盘菌属（Ｈｕｍａｒｉａ）、被
孢霉属（Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ）、 单端孢属 （ Ｔｒｉｃｈｏｔｈｅｃｉｕｍ）； Ｗ１２ 中丰度较高的有丝盖伞属 （ Ｉｎｏｃｙｂｅ）、 单端孢属

（Ｔｒｉｃｈｏｔｈｅｃｉｕｍ）、被孢霉属（Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ）。 云杉根际土中共有的所占比例较多的属有丝盖伞属（ Ｉｎｏｃｙｂｅ）、被孢

霉属（Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ）、赤霉属（Ｇｉｂｂｅｒｅｌｌａ）、镰刀属（Ｆｕｓａｒｉｕｍ），这些属可能与云杉的生长有密切的关系。
２．６　 不同植被类型土壤真菌群落差异分析

通过 β 多样性的分析结果，可以看出样品间的群落结构差异是否与生物学分组一致。 基于 ＯＴＵ 水平对

天山植物根际土壤样品进行 ＵＰＧＭＡ（图 ４）和 ＰＣｏＡ（图 ５），结果表明不同植被类型的真菌群落相似性差异较

大。 基于加权的 Ｕｎｉｆｒａｃｅ 距离矩阵进行分析，将灌丛（Ｓ１）和云杉林（Ｓ２）分为两组，其真菌群落多样性差异显

著。 根据样品间的相似关系，真菌群落可以分为三组：林窗根际土（Ｗ１０）的真菌群落组成与其他土样差异较

大，被单独列为一组；小叶锦鸡儿（Ｗ１）和阳坡非根际土（Ｗ７）的菌群结构相似，林窗的非根际土（Ｗ９）和林下
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图 ３　 天山林区土壤真菌群落在分类水平的相对丰度

Ｆｉｇ．３　 Ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｏｆ ｇｕｎｇｉ ｉｎ ｔｈｅ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｓｔａｎｄａｒｓ ｏｆ ａｂｕｎｄａｎｃｅ

Ｓ１：灌丛；Ｓ２：云杉林；Ｗ１：小叶锦鸡儿根际土；Ｗ２：忍冬根际土；Ｗ３：绣线菊根际土；Ｗ４：小檗根际土；Ｗ５：蔷薇根际土；Ｗ６：灌木非根际土；

Ｗ７：阳坡处云杉非根际土；Ｗ８：阳坡处云杉根际土；Ｗ９：云杉林窗处非根际土；Ｗ１０：云杉林窗处根际土；Ｗ１１：阴坡处云杉非根际土；Ｗ１２：阴

坡处云杉根际土

的非根际土（Ｗ１１）群落结构相似，它们与阳坡和阴坡的根际土群落结构也较为靠近；忍冬（Ｗ２）、小檗（Ｗ４）、
蔷薇（Ｗ５）、绣线菊（Ｗ３）、灌木的非根际土（Ｗ６）被分为一组。 基于加权的 ＰＣｏＡ 分析，横纵坐标表示 ＯＴＵ 水

平真菌群落结构的变异分别为 ３５．３１％和 １７．３４％，由图 ７ 可以看出，ＰＣ１ 维度上可以将灌丛和云杉林两组分

开，即 ＰＣ２ 是造成云杉和灌木真菌群落产生差异的主成分。 在 ＰＣ２ 维度上，云杉林的非根际土与几种灌木根

际土的距离较近，表明云杉的非根际土与灌木的土壤真菌群落结构较为相似。
２．７　 土壤营养元素对真菌群落的影响

将土壤中的 １０ 个优势菌属与环境因子进行冗余分析（ＲＤＡ）可发现（图 ６），第一轴可以解释所有信息的
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图 ４　 不同植被类型土壤真菌群落结构的 ＵＰＧＭＡ 聚类分析

Ｆｉｇ．４　 Ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｐｅｃｉｅｓ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｔｙｐｅｓ

Ｓ１：灌丛；Ｓ２：云杉林；Ｗ１：小叶锦鸡儿根际土；Ｗ２：忍冬根际土；Ｗ３：绣线菊根际土；Ｗ４：小檗根际土；Ｗ５：蔷薇根际土；Ｗ６：灌木非根际土；

Ｗ７：阳坡处云杉非根际土；Ｗ８：阳坡处云杉根际土；Ｗ９：云杉林窗处非根际土；Ｗ１０：云杉林窗处根际土；Ｗ１１：阴坡处云杉非根际土；Ｗ１２：阴

坡处云杉根际土

图 ５　 不同植被类型土壤真菌群落结构的 ＰＣｏＡ

　 Ｆｉｇ． ５ 　 Ｐｒｉｃｉｐａｌ ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅｓ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｉｎｕｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｔｙｐｅｓ

Ｓ１：灌丛；Ｓ２：云杉林；Ｗ１：小叶锦鸡儿根际土；Ｗ２：忍冬根际土；

Ｗ３：绣线菊根际土；Ｗ４：小檗根际土；Ｗ５：蔷薇根际土；Ｗ６：灌木

非根际土；Ｗ７：阳坡处云杉非根际土；Ｗ８：阳坡处云杉根际土；

Ｗ９：云杉林窗处非根际土；Ｗ１０：云杉林窗处根际土；Ｗ１１：阴坡处

云杉非根际土；Ｗ１２：阴坡处云杉根际土

２９．１５％，土壤有机碳、全磷、全氮是影响真菌群落的主

要因子，几种土壤理化性质呈正相关关系；第二轴解释

率为 ９． ８１％，主要影响因子为全钾，总解释率达到

３８．９９％，４ 种环境因子对优势菌属的影响从到到小为：
ＴＯＣ ＞ ＴＰ ＞ ＴＮ ＞ ＴＫ。 帚 枝 霉 属 （ Ｓａｒｏｃｌａｄｉｕｍ ）、
Ｒｈｙｔｉｄｈｙｓｔｅｒｏｎ、鬼笔属（ Ｌｙｓｕｒｕｓ）、Ｍｉｃｒｏｉｄｉｕｍ、大环柄菇

属（Ｌｅｐｉｏｔａ），与全钾含量成正相关，与全氮、全磷和有机

碳含量呈负相关；微皮伞属（Ｍａｒａｓｍｉｅｌｌｕｓ）、丝盖伞属

（Ｉｎｏｃｙｂｅ）、盾盘菌属（Ｈｕｍａｒｉａ）与土壤全氮、全磷、有机

碳含量呈正相关， 与全钾含量呈负相关； 赤 霉 属

（Ｇｉｂｂｅｒｅｌｌａ）、镰刀属（Ｆｕｓａｒｉｕｍ）与土壤全钾、有机碳含

量呈正相关，与全氮、全磷和有机碳含量呈负相关。

３　 讨论

３．１　 天山不同植被类型对土壤真菌多样性的影响

植物生长过程中从土壤环境吸收水分和营养物质

的同时也会释放大量分泌物，种类繁多的分泌物影响根

际土壤环境的同时也影响了根际土壤的微生物多样

性［１３］。 植被物种越丰富，其根系分泌物种类越多，同时

植被凋落物增加促进养分循环，林下土壤微生物多样性指数也就越高［１４⁃１５］。 本文中灌丛的 ＯＴＵ 数量、物种数

目、真菌的多样性和丰富度都多于云杉林，可能是因为几种灌木混杂生长，林下植被多样性要高于纯林的云杉

且凋落物种类更为丰富，土壤微生物生存环境较好，微生物存活率较高［１６］。 云杉作为针叶树种，凋落物中所

含诸如木质素、丹宁以及树脂等有机组分不容易被分解，土壤微生物生长繁殖所需的有效可利用底物十分缺

乏，这些不利条件将进一步限制云杉土壤微生物的生长和繁殖［１７］。 与其他研究相同［１８］，与灌木相反云杉根

１３１　 １ 期 　 　 　 王诗慧　 等：天山林区土壤真菌多样性及其群落结构 　
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图 ６　 优势菌属与土壤营养元素的冗余分析

Ｆｉｇ．６　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｆｕｎｇｉ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｎｕｔｒｉｅｎｔｓ

ＴＯＣ：土壤总有机碳 Ｔｏｔａｌ Ｏｒｇａｎｉｃ Ｃａｒｂｏｎ；ＴＮ：土壤全 Ｎ Ｔｏｔａｌ Ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＴＰ：土壤全 Ｐ Ｔｏｔａｌ Ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；ＴＫ：土壤全 Ｋ Ｔｏｔａｌ Ｐｏｔａｓｓｉｕｍ

际土中真菌的多样性和丰富度都低于非根际土且阴坡较高，阳坡次之，林窗最低；阴坡比阳坡更适宜云杉的生

长，云杉林下、林窗很少有植物生长，被认为可能是由于根系分泌一些化感物质抑制了其他植物的生长，这些

化感物质同时也会对云杉的种子萌发和早期幼苗的定居产生影响。 几种灌木的土壤真菌群落多样性之间有

一定的差异，但差异较小；云杉中除了林窗根际土，其他土样间真菌群落多样性差异较小，微生物群落呈现出

高度的局域生物多样性。 云杉的非根际土与灌木根际土的土壤真菌群落结构较为相似，与孙棋棋等人发现真

菌群落在同地区林草地间无显著差异相似［１９］，可能是因为真菌群落具有一定的内稳态。 而云杉的根际土和

灌木的根际土相比真菌群落差异较大且多样性较少，可能是由于云杉根际富集了特定的真菌群落，且对其他

土壤真菌有一定程度的抑制作用。
３．２　 天山不同植被类型对土壤真菌群落结构的影响

在森林土壤中，５０％—７０％的腐殖质来源于根或者与根相关的微生物［２０］， 根际微生物可影响植物对养分

的获取，进而影响植物对生物和非生物胁迫的响应策略以及植物的生产力和多样性［２，２１］，同时植被类型也显

著影响微生物群落的碳源利用能力、群落组成及其活性［２２⁃２３］。 菌根共生体是自然生态系统中十分重要的生

命有机体，陆生维管植物中只有 ８％为非菌根植物，云杉为天山北坡单一树种，是外生菌根依赖型树种［２４］，灌
木大多数则为丛植菌根型。 外生菌根主要隶属于担子囊菌门（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）、子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）和接合

菌门（Ｚｙｇｏｍｙｃｏｔａ）、以担子囊菌最多；丛植菌根隶属于球囊菌门（Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ）。 本文检测到的丰度较高的

５ 门真菌群落分别为子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）、担子囊菌门（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）、接合菌门（Ｚｙｇｏｍｙｃｏｔａ）、壶菌门

（Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）和球囊菌门（Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ）。 辽东山区的红松人工林中，子囊菌门与担子囊菌门占比达

２５．１６％和 ６３．５１％［２４］；青藏高原冻土区垂直剖面中子囊菌门与担子菌门组成比例分别为 ７５．３％和 ２４．７％［２５］；
与呼伦贝尔针茅草原土壤真菌群落结构等以上研究相同［２６］，天山植被中子囊菌门与担子囊菌门是绝对的优

势菌群。 它们在土壤养分循环中起着重要作用［２７］，能够降解木质素和角质素等难分解的物质，担子囊菌主要

降解木质素且受植被类型的影响程度较大［２８⁃２９］。 灌木与云杉在门水平上群落组成差异不大，但丰度存在一

定的差异，这与张俊忠等［３０］对于东祁连山高寒草地 ４ 种不同草地类型土壤真菌群落研究中得出的结论一致。
寄主植物和环境因子对土壤真菌群落有明显影响，土壤理化指标对真菌群落结构的影响中表明，有机碳

和全磷对真菌群落结构的影响较为明显，微皮伞属（Ｍａｒａｓｍｉｅｌｌｕｓ）、丝盖伞属（ Ｉｎｏｃｙｂｅ）、盾盘菌属（Ｈｕｍａｒｉａ）赤

２３１ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４１ 卷　
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霉属（Ｇｉｂｂｅｒｅｌｌａ）、镰刀属（Ｆｕｓａｒｉｕｍ）与有机碳含量呈正相关。 天山雪岭云杉林中相对丰度较高的属有镰刀属

（Ｆｕｓａｒｉｕｍ）、赤霉属（Ｇｉｂｂｅｒｅｌｌａ）、丝盖伞属（ Ｉｎｏｃｙｂｅ）；灌丛中相对丰度较高的有帚枝霉属（Ｓａｒｏｃｌａｄｉｕｍ）、鬼笔

属（Ｌｙｓｕｒｕｓ）、Ｍｉｃｒｏｉｄｉｕｍ；灌丛和云杉林共有的所占比例较多属为赤霉属（Ｇｉｂｂｅｒｅｌｌａ）、镰刀属（Ｆｕｓａｒｉｕｍ）和微

皮伞属（Ｍａｒａｓｍｉｅｌｌｕｓ）。 镰刀属丰度最高，但一些菌种是主要致病菌［３１］。 许多镰刀属可以分泌聚酮

（ｐｏｌｙｋｅｔｉｄｅｓ），类萜（ ｔｅｒｐｅｎｏｉｄｓ）和非核糖体肽（ｎｏｎｒｉｂｏｓｏｍａｌ ｐｅｐｔｉｄｅｓ）等特定的植物毒性代谢物或其他生物活性

代谢物［３２⁃３３］，产生如小麦赤霉病、水稻恶苗病、马铃薯块茎干腐病和松树溃疡病等极具破坏性的病害［３４］，也有

一些镰刀菌能产生赤霉素和纤维素酶等物质促进植物生长［１３］。 丝盖伞属在云杉中丰度较高，是常见的外生

菌根，可以与植物形成菌根，促进营养元素吸收，提高植物的抗逆性［３５］。 被孢霉属可以抑制一些致病菌，在一

定程度上还能缓解土壤负面状态对土壤酶活性和作物生长的影响，是一种具有潜在生物防治意义的真菌，有
研究发现其可能是内生真菌的常见类群［３６］，根际土壤中被孢霉属的相对丰度可用来推测根际抵抗根腐病的

能力的强弱［３７⁃３８］。 研究中的菌根真菌较少而某些致病菌占优势，这些菌株可能限制了菌根真菌对植物的侵

染，使幼苗难以定殖，从而导致天山云杉的更新问题。 丝盖伞属为云杉的优势外生菌根菌属，可为天山雪岭云

杉森林的菌根化育苗提供帮助。

４　 结论

天山不同植被类型土壤真菌群落中灌木土壤真菌多样性高于云杉，但多样性无显著差异。 土壤有机碳和

全磷对土壤真菌群落结构影响最大。 丝盖伞属、被孢霉属、赤霉属和镰刀属在土壤真菌中丰度较大为优势

菌属。
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