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重度火烧迹地兴安落叶松（Ｌａｒｉｘ ｇｍｅｌｉｎｉｉ）根际土壤真
菌群落研究

杨　 寅１，２，邱钰明３，王中斌１，汪海霞４，曲来叶１，２，∗

１ 中国科学院生态环境研究中心城市与区域生态国家重点实验室，北京　 １０００８５

２ 中国科学院大学，北京　 １０００４９

３ 北京林业大学，北京　 １０００８３

４ 天津市林业调查规划设计院，天津　 ３００１１２

摘要：为探究内蒙古根河大兴安岭林区重度火烧迹地不同生长状态的兴安落叶松根际土壤真菌群落特征，选取火烧枯立木

（ＢＤＷ）、火烧存活木（ＢＳＷ）、未火烧对照木（ＣＫ），通过磷脂脂肪酸方法分析根际土壤真菌群落生物量变化，利用高通量测序技

术对根际土壤真菌群落组成与功能进行分析，探讨影响根际土壤真菌群落的主要环境因子。 结果表明：（１）相较于未火烧对照

木，火烧枯立木与火烧存活木根际土壤真菌群落磷脂脂肪酸含量显著降低，真菌群落 α 多样性显著降低。 β 多样性分析与群落

相似性分析结果显示，火烧枯立木、火烧存活木、未火烧对照木根际土壤真菌群落组成存在显著差异。 （２）相较于未火烧对照

木，火烧枯立木与火烧存活木根际土壤中担子菌门（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）真菌相对丰度显著下降，子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）真菌相对丰

度显著升高。 子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）内，火烧枯立木根际土壤中内生真菌相对丰度显著高于火烧存活木与未火烧对照木，而火

烧存活木根际土壤中腐生⁃外生菌根复合型真菌相对丰度显著高于火烧枯立木与未火烧对照木。 （３）根际土壤总磷、总钾含量

是影响重度火烧迹地兴安落叶松根际土壤真菌群落优势菌门由担子菌门（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）转变为子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）的主要

环境因子，而根际土壤总碳、总氮、总磷含量则是造成火烧枯立木与火烧存活木根际土壤真菌群落组成与功能差异的主要环境

因子。 本研究有助于了解大兴安岭林区土壤真菌群落结构，对真菌群落多样性的维持与管理具有参考价值。
关键词：兴安落叶松；根际土壤真菌群落；重度火烧；磷脂脂肪酸；高通量测序
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ｓｅｖｅｒｅ ｂｕｒｎｅｄ． Ｔｈｅ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ ｔｏｔａｌ ｃａｒｂｏｎ， ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ， ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ｗｅｒｅ ｔｈｅ ｍａｉｎ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｔｈａｔ ｃａｕｓｅｄ
ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｏｆ ｆｕｎｇｉ ｉｎ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｂｅｔｗｅｅｎ ＢＤＷ ａｎｄ ＢＳＷ． Ｔｈｅ ｓｔｕｄｙ ｉｓ ｈｅｌｐｆｕｌ
ｔｏ ｕｎｄｅｒｓｔａｎｄ ｔｈｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｔｈｅ Ｇｒｅａｔ Ｘｉｎｇ′ａｎ Ｍｏｕｎｔａｉｎ ｆｏｒｅｓｔ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ ａｎｄ ｈａｓ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｖａｌｕｅ
ｆｏｒ ｔｈｅ ｍａｉｎｔｅｎａｎｃｅ ａｎｄ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： Ｌａｒｉｘ ｇｍｅｌｉｎｉｉ； ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ； ｓｅｖｅｒｅ ｆｉｒｅ； ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ； ｈｉｇｈ ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ
ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ　

林火是森林中重要的扰动因子，其对森林的影响程度首要取决于火烧严重程度［１］，重度火烧会显著地改

变森林生态系统的结构以及演替过程［２］。 土壤微生物在森林生态系统的物质循环和能量流动过程中发挥着

重要作用［３］，真菌作为土壤微生物的重要组成成分，对火烧干扰的响应迅速［４］，对土壤理化性质的改变十分

敏感，真菌群落的组成与功能是火烧干扰后土壤恢复的重要生物指标［５］。 真菌能与植物根系形成菌根真菌

促进植物氮、磷元素的吸收［６］，又可作为分解者加快土壤中植物可吸收养分的释放［７］，也可成为病原体阻碍

植物的生长发育［８］。 同时，植物的养分运输也直接影响菌根真菌，植物凋落物的质量和数量也会对腐生真菌

产生间接影响。 因此，当植物受到火烧扰动时，真菌群落的组成与功能也会受到相应的影响［９］，植物与真菌

之间的反馈使得二者的变化存在显著的相关性［１０］，在火烧程度严重的情况下这种相关性会长期存在［１１］。 此

外，植物主要通过根际分泌物影响真菌群落［１２］，根际与非根际土壤真菌群落存在显著差异。 因此，基于根际

土壤的研究将更为准确地反映火烧干扰后植物与真菌群落变化的相关性。
大兴安岭林区是森林火灾的频发区，也是我国森林火烧程度最严重的林区之一。 兴安落叶松（ Ｌａｒｉｘ

ｇｍｅｌｉｎｉｉ）为松科（Ｐｉｎａｃｅａｅ）落叶松属（Ｌａｒｉｘ）乔木，其耐寒耐瘠薄，木材蓄积丰富，是该林区荒山造林和森林更

新的主要树种［１３］。 重度火烧迹地兴安落叶松的生长和恢复是大兴安岭森林生态系统恢复的关键，对我国林

业生产具有重要战略意义［１４］。 国内对火烧迹地兴安落叶松土壤真菌群落具有一定的研究基础，张敏等通过
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稀释平板法研究了火烧迹地兴安落叶松土壤真菌数量的变化趋势［１５］，彭瑶等利用磷脂脂肪酸方法探讨了火

烧迹地兴安落叶松土壤真菌与细菌相对含量的变化特征［１６］；张虹通过变性梯度凝胶电泳法研究发现不同火

烧程度和不同恢复年限的兴安落叶松林土壤真菌群落结构均存在显著差异［１７］。 但是，以上研究均以火烧迹

地的非根际土壤为研究对象，且对于重度火烧后兴安落叶松生长状态与根际土壤真菌群落组成与功能相关性

的研究尚未涉及。 近年来，高通量测序技术的发展以及 ＦＵＮＧｕｉｌｄ 工具［１８⁃１９］ 的开发极大地推进了真菌群落组

成与功能的深入研究，为重度火烧迹地兴安落叶松生长状态与根际土壤真菌群落组成与功能相关性的研究奠

定了基础。
综上所述，本研究在内蒙古根河大兴安岭林区重度火烧迹地中选取两种火烧后生长状态差异显著的兴安

落叶松（火烧枯立木和火烧存活木）为研究对象，以未火烧样地中的兴安落叶松作为对照（未火烧对照木），利
用磷脂脂肪酸方法分析了根际土壤真菌群落生物量的变化特征，并通过高通量测序手段探讨了根际土壤真菌

群落组成与功能变化，探究重度火烧后兴安落叶松生长状态与根际土壤真菌群落组成与功能的相关性。 旨在

解决以下问题：重度火烧迹地兴安落叶松的生长状态如何影响根际土壤真菌群落组成与功能？ 本研究将为重

度火烧迹地兴安落叶松的恢复与管理提供科学参考和决策依据。

１　 研究方法

１．１　 研究区概况

本研究于 ２０１８ 年 ７ 月选取内蒙古根河林业区 ２０１５ 年重度火烧（烧死木占蓄积量 ６０％以上）的兴安落叶

松林（火烧后自然恢复，无人为干预），以及附近未火烧的兴安落叶松林（对照）为研究区开展调查。 研究区地

理坐标为 １２２°２５′５６．４６″—１２２°２６′３．６８″Ｅ，５０°５９′２２．６３″—５０°５９′２６．７１″Ｎ，海拔 ９１３ｍ。 该地区年降水量 ４５０—
５００ｍｍ，年均温－５．４℃。 土壤以棕色针叶林土和暗棕壤为主，森林覆盖率高达 ７５％，主要树种为兴安落叶松

（Ｌａｒｉｘ ｇｍｅｌｉｎｉｉ）、白桦（Ｂｅｔｕｌａ ｐｌａｔｙｐｈｙｌｌａ）、樟子松（Ｐｉｎｕｓ ｓｙｌｖｅｓｔｒｉｓ）等。
１．２　 样地选择与采样

初步调查发现重度火烧迹地内兴安落叶松的生长状态由着火点向外大致以同心圆形状呈阶梯分布。 将

其中树皮脱落超过 ５０％且树枝没有当年生针叶的兴安落叶松标记为火烧枯立木（Ｂｕｒｎｅｄ ｄｒｙ ｗｏｏｄ， ＢＤＷ）；将
树皮有轻微脱落（ ＜ ２０％）但树枝有当年生针叶的兴安落叶松标记为火烧存活木（ Ｂｕｒｎｅｄ ｓｕｒｖｉｖａｌ ｗｏｏｄ，
ＢＳＷ）。 在重度火烧迹地内，根据兴安落叶松的生长状态，设置两个 ２０ｍ×２０ｍ 的样方：第一个样方距离火场

中心较近（１００ｍ 以内），样方内兴安落叶松多为火烧枯立木；第二个样方距离火场中心较远（１００ｍ 以外），样
方内兴安落叶松多为火烧存活木。 同时，在未火烧的对照样地中设置 ２０ｍ×２０ｍ 的对照样方。 在第一个样方

内选取火烧枯立木 ９ 棵，在第二个样方内选取火烧存活木 ９ 棵，在对照样方内选取 ９ 棵生长状态良好的未火

烧对照木。 综上，共选取 ２７ 棵兴安落叶松，其胸径基本一致。
对 ２７ 棵兴安落叶松的根际土壤（０—１０ｃｍ）进行采集。 采样前，先扫去土壤表面的枯枝落叶等杂物，用铁

锹挖土找到兴安落叶松的树根，用手抖落根际土。 在每棵兴安落叶松根部四个方向取土，并混合为一个土样，
作为该兴安落叶松的根际土壤样品。 新鲜土壤过 ２ｍｍ 筛后放于 ４℃冰盒里短暂保存，带回实验室。 取部分

新鲜土样保存于－２０℃冰箱中用于磷脂脂肪酸（Ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ， ＰＬＦＡ）、土壤 ＤＮＡ 的提取，另一部分土

样用于根际土壤理化性质的测定。
１．３　 根际土壤理化性质与磷脂脂肪酸测定

土壤理化性质测定方法［２０］：土壤含水量采用铝盒烘干法测定，土壤 ｐＨ 值采用酸度计（土水比 １∶５）测定，
土壤总碳、总氮含量采用元素分析仪测定，土壤总磷、总钾含量采用微波消解 ＩＣＰ⁃ＯＥＳ 法测定，土壤速效磷含

量采用碳酸氢钠法提取并用紫外分光光度计测定，土壤速效氮含量采用碱解扩散法测定。
土壤磷脂脂肪酸测定方法［２１］：（１）提取：取 ４ｇ 冻干土（过 １００ 目筛）加 ３．６ｍＬ 磷酸缓冲液、８ｍＬ 甲醇、４ｍＬ

氯仿，超声波 １０ｍｉｎ，震荡 １—２ｈ，２５００ｒｐｍ ／ ｍｉｎ 离心 １０ｍｉｎ。 上清液加 ４ｍＬ 氯仿、３．６ｍＬ 磷酸缓冲液，混匀，分

１０４９　 ２３ 期 　 　 　 杨寅　 等：重度火烧迹地兴安落叶松（Ｌａｒｉｘ ｇｍｅｌｉｎｉｉ）根际土壤真菌群落研究 　
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层过夜（避光），收集下层氯仿相，氮气吹干。 （２）分离：用氯仿分两次洗涤转移吹干的样品，用氯仿润湿硅胶

柱。 加 １５ｍＬ 丙酮过硅胶柱、加 １０ｍＬ 甲醇（色谱纯）过硅胶柱，收集甲醇相，氮气吹干。 （３）甲酯化：用甲醇⁃
甲苯（１∶ １，ｖ ／ ｖ）溶液溶解吹干的脂类物质，加 １ｍＬ 氢氧化钾（甲醇作溶剂，０．２ｍｏｌ ／ Ｌ），混匀，３７℃ 温水浴

１５ｍｉｎ。 冷却至室温，加 ２ｍＬ 氯仿⁃正己烷（１∶４，ｖ ／ ｖ）、０．３ｍＬ 醋酸（１ｍｏｌ ／ Ｌ）、２ｍＬ 超纯水，混匀，２０００ｒｐｍ ／ ｍｉｎ
离心 ５ｍｉｎ，收集上层正己烷相。 加 ２ｍＬ 氯仿⁃正己烷（１∶４，ｖ ／ ｖ）重复提取一次，合并两次提取的正己烷相，氮
气吹干，－２０℃保存。 （４）上机测定：用 １９Ｃ 做内标，通过气相色谱仪得到磷脂脂肪酸特征图谱，根据内标计算

含量，单位用 ｎｍｏｌ ／ ｇ 表示。 根据已发表文献中的磷脂脂肪酸标记物［２２⁃２３］，对真菌（１８：２ω６ｃ， １８：１ω９ｃ）的磷

脂脂肪酸含量进行表征。
１．４　 根际土壤 ＤＮＡ 提取、真菌 ＩＴＳ 基因扩增及测序

对兴安落叶松根际土壤进行冷冻干燥和过 １００ 目筛处理，采用 Ｑｉａｇｅｎ 土壤 ＤＮＡ 提取试剂盒（ＤＮｅａｓｙ
Ｐｏｗｅｒ Ｓｏｉｌ Ｋｉｔ）对兴安落叶松根际土壤进行 ＤＮＡ 抽提。 将提取好的 ＤＮＡ 送至上海美吉生物公司进行真菌片

段 ＰＣＲ 扩增和纯化， 真菌 ＩＴＳ 引物为［２４］： ＩＴＳ１Ｆ （ ５′⁃ＣＴＴＧＧＴＣＡＴＴＴＡＧＡＧＧＡＡＧＴＡＡ⁃ ３） 和 ＩＴＳ２Ｒ （ ５′⁃
ＧＣＴＧＣＧＴＴＣＴＴＣＡＴＣＧＡＴＧＣ⁃３′）。 ＰＣＲ 产物大小在 ３００—５００ｂｐ 之间，Ｉｌｌｕｍｉｎａ 测序。
１．５　 生物信息学分析及数据处理

采用 Ｑｉｉｍｅ２ 软件（ｑｉｉｍｅ２ ２０１９．１）对测序原始数据进行生物信息分析：利用 ＤＡＤＡ２ 对下机数据进行质

控［２５］，生成 ＯＴＵ 表和代表性序列，过滤掉在 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 测序数据中用于提高扩增子测序质量的任何 ｐｈｉＸ 序列，
同时过滤嵌合体序列。 将测序得到的序列进行随机抽样标准化，不同处理样品的稀释曲线均趋于平缓，ＯＴＵ
数目趋于饱和，能够准确反应真菌群落特征。 将重抽样标准化后的 ＯＴＵ 表转化为相对丰度，从 Ｕｎｉｔｅ 中下载

真菌数据库 ｓｈ＿ｒｅｆｓ＿ｑｉｉｍｅ＿ｖｅｒ８＿ｄｙｎａｍｉｃ＿０２．０２．２０１９ 用于比对，在 Ｑｉｉｍｅ２ 中训练 Ｎａｉｖｅ Ｂａｙｅｓ 分类器，进而对

各个 ＯＴＵ 进行物种注释并分级汇总可视化。 利用 Ｑｉｉｍｅ２ 计算 α 多样性指数［２６］（Ｃｈａｏ１ 指数、Ｐｉｅｌｏｕ 均匀度

指数、香农多样性指数）。 使用 Ｒ 语言 ｖｅｇａｎ 包进行基于 Ｗｅｉｇｈｔｅｄ⁃Ｕｎｉｆｒａｃ 距离的主坐标分析 （ Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ
ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅｓ ａｎａｌｙｓｉｓ，ＰＣｏＡ）比较各样地真菌群落的 β 多样性并进行群落相似性分析（Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｉｅｓ，
ＡＮＯＳＩＭ） ［２７］。 通过 ＬＥｆＳｅ（ＬＤＡ Ｅｆｆｅｃｔ Ｓｉｚｅ）分析寻找组间差异物种（ＬＤＡ 阈值为 ４．０） ［２８］，使用 ＦＵＮＧｕｉｌｄ 对

真菌群落进行营养方式（Ｔｒｏｐｈｉｃ ｍｏｄｅ）与功能群（Ｇｕｉｌｄ）划分［１８⁃１９］。 使用 ＳＰＳＳ２４．０ 对根际土壤理化性质、磷
脂脂肪酸、真菌群落多样性指数、组成与功能进行单因素方差分析，用 ＬＳＤ 方法比较不同组之间的差异。 使

用 Ｒ 语言 ｖｅｇａｎ 包进行冗余分析（Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ，ＲＤＡ）探讨影响根际土壤真菌菌门相对丰度的主要环

境因子［２７］，通过 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关性分析真菌菌属相对丰度与土壤理化性质的相关性。 所有制图通过 Ｏｒｉｇｉｎ ９．１、
Ｒ ３．５．１版本完成。

２　 结果与分析

２．１　 火烧后不同生长状态的兴安落叶松根际土壤理化性质与真菌磷脂脂肪酸含量

根际土壤理化性质如表 １ 所示，火烧枯立木与火烧存活木根际土壤总磷含量显著高于未火烧对照木（Ｐ＜
０．０５），但火烧枯立木与火烧存活木根际土壤总磷含量差异没有达到显著水平。 火烧枯立木根际土壤速效磷

含量显著高于未火烧对照木（Ｐ＜０．０５），总钾含量显著低于未火烧对照木（Ｐ＜０．０５），而火烧存活木速效磷、总
钾含量与未火烧对照木均不存在显著差异。 此外，火烧枯立木与火烧存活木的土壤 ｐＨ、含水量、总碳、总氮、
速效氮含量与未火烧对照木均不存在显著差异。

根际土壤真菌磷脂脂肪酸含量如图 １ 所示。 相较于未火烧对照木，火烧枯立木与火烧存活木根际土壤真

菌磷脂脂肪酸含量显著降低（Ｐ＜０．０５），且火烧枯立木根际土壤真菌磷脂脂肪酸含量显著低于火烧存活木

（Ｐ＜０．０５）。

２０４９ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４１ 卷　
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表 １　 火烧后不同生长状态的兴安落叶松根际土壤理化性质

Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｌａｒｉｘ ｇｍｅｌｉｎｉｉ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｗｔｈ ｓｔａｔｕｓ ａｆｔｅｒ ｆｉｒｅ

生长状态
Ｇｒｏｗｔｈ ｓｔａｔｕｓ

酸碱度
ｐＨ

含水量
ＳＭ ／ ％

总碳
ＴＣ ／

（ｇ ／ ｋｇ）

总氮
ＴＮ ／

（ｇ ／ ｋｇ）

速效氮
ＡＮ ／

（ｍｇ ／ ｋｇ）

总磷
ＴＰ ／

（ｇ ／ ｋｇ）

速效磷
ＡＰ ／

（ｍｇ ／ ｋｇ）

总钾
ＴＫ ／

（ｇ ／ ｋｇ）

火烧枯立木 ＢＤＷ ４．５４±０．０８ａ ３２．９６±０．０３ａ ６４．４１±７．５５ａ ２．５６±０．２４ａ ９８．７８±１１．０３ａ ０．６６±０．７５ａ ４．９２±０．６３ａ ２０．５９±０．７１ｂ

火烧存活木 ＢＳＷ ４．６３±０．２１ａ ２９．３３±０．０３ａ ６０．５５±１３．１０ａ ２．５２±０．４４ａ １１７．００±１３．８４ａ ０．７６±０．１０ａ ３．５６±０．１５ｂ ２２．２０±０．７１ａｂ

未火烧对照木 ＣＫ ４．６３±０．１４ａ ３０．０８±０．０２ａ ４５．７１±６．９３ａ １．９８±０．２７ａ ９２．５６±１６．４１ａ ０．４１±０．０３ｂ ２．７４±０．１２ｂ ２４．６７±１．４８ａ

　 　 ＢＤＷ：火烧枯立木 Ｂｕｒｎｅｄ ｄｒｙ ｗｏｏｄ；ＢＳＷ：火烧存活木 Ｂｕｒｎｅｄ ｓｕｒｖｉｖａｌ ｗｏｏｄ；ＣＫ：未火烧对照木；表中数值为平均值±标准误差，字母不同代表

处理间差异显著（Ｐ＜０．０５）

　 图 １　 火烧后不同生长状态的兴安落叶松根际土壤真菌磷脂脂肪

酸含量

Ｆｉｇ．１　 Ｆｕｎｇｉ ＰＬＦＡ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｌａｒｉｘ ｇｍｅｌｉｎｉｉ

ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｗｔｈ ｓｔａｔｕｓ ａｆｔｅｒ ｆｉｒｅ

字母不同代表处理间差异显著（Ｐ＜０．０５）

２．２　 火烧后不同生长状态的兴安落叶松根际土壤真菌

群落多样性分析

根际土壤真菌群落的 α 多样性如表 ２ 所示。 相较

于未火烧对照木，火烧枯立木与火烧存活木根际土壤真

菌群落 Ｃｈａｏ１ 指数显著降低（Ｐ＜０．０５），但 Ｐｉｅｌｏｕ 均匀

度没有发生显著变化。 火烧存活木的香农多样性指数

显著低于未火烧对照木（Ｐ＜０．０５），而火烧枯立木的香

农多样性指数没有发生显著变化。
真菌群落 β 多样性的主坐标分析结果如图 ２ 所示。

前两个排序轴的解释率分别为 ３８．２８％与 １７．９２％。 其中，
未火烧对照木聚集在第一排序轴的正半轴，而火烧枯立

木与火烧存活木聚集在第一排序轴的负半轴。 同时，火
烧枯立木聚集在第二排序轴的负半轴，而火烧存活木在

第二排序轴的正负半轴均有聚集。 真菌群落的相似性分

析（ＡＮＯＳＩＭ）结果显示，火烧枯立木、火烧存活木、未火烧

对照木根际土壤真菌群落存在极显著差异（Ｐ＜０．００１）。
２．３　 火烧后不同生长状态的兴安落叶松根际土壤真菌

群落组成及功能差异

从重度火烧后不同生长状态的兴安落叶松根际土

壤测序样品中共划分出 ２２３０ 个真菌 ＯＴＵ，隶属 ８ 门 ２１
纲 ５０ 目 ８７ 科 １４６ 属。 真菌群落门水平的相对丰度如表 ３ 所示，未火烧对照木根际土壤中担子菌门

（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）为优势菌门（相对丰度 ６０％）。 相较于未火烧对照木，火烧枯立木与火烧存活木根际土壤中

担子菌门（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）相对丰度显著降低（Ｐ＜０．０５），优势菌门转变为子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ），相对丰度显

著升高（Ｐ＜０．０５）。 火烧枯立木与火烧存活木各真菌菌门的相对丰度不存在显著差异。

表 ２　 火烧后不同生长状态的兴安落叶松根际土壤真菌群落 α多样性

Ｔａｂｌｅ ２　 Ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｌａｒｉｘ ｇｍｅｌｉｎｉｉ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｗｔｈ ｓｔａｔｕｓ ａｆｔｅｒ ｆｉｒｅ

生长状态
Ｇｒｏｗｔｈ ｓｔａｔｕｓ

Ｃｈａｏ１ 指数
Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ

Ｐｉｅｌｏｕ 均匀度
Ｐｉｅｌｏｕ ｅｖｅｎｎｅｓｓ

香农多样性指数
Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｅｉｎｅｒ ｉｎｄｅｘ

火烧枯立木 ＢＤＷ １２４．６７±４．７３ｂ ０．６１±０．０３ａ ４．０６±０．１６ａｂ

火烧存活木 ＢＳＷ １０２．２０±８．５３ｃ ０．５４±０．０２ａ ３．６２±０．１８ｂ

未火烧对照木 ＣＫ １５３．９６±５．２１ａ ０．５９±０．０２ａ ４．３３±０．２０ａ

　 　 表中数值为平均值±标准误差，字母不同代表处理间差异显著（Ｐ＜０．０５）

ＬＥｆＳｅ 分析结果及系统发育树如图 ３ 所示，在 ＬＤＡ 阈值为 ４．０ 的显著差异条件下，火烧枯立木、火烧存活

３０４９　 ２３ 期 　 　 　 杨寅　 等：重度火烧迹地兴安落叶松（Ｌａｒｉｘ ｇｍｅｌｉｎｉｉ）根际土壤真菌群落研究 　
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图 ２　 真菌群落 β多样性主坐标分析以及群落相似性分析

　 Ｆｉｇ．２　 ＰＣｏＡ ｏｆ ｂｅｔａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ＡＮＯＳＩＭ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ

ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

木、未火烧对照木从纲到属存在显著差异的真菌类群有

２１ 个，其中属分类水平上有 １０ 个。 将存在显著差异的

真菌菌属进行营养方式 （ Ｔｒｏｐｈｉｃ ｍｏｄｅ ） 与功能群

（Ｇｕｉｌｄ）划分，结果如表 ４ 所示。 未火烧对照木根际土

壤中 真 菌 主 要 营 养 方 式 为 共 生 型， 担 子 菌 门

（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ ） 的 蜡 伞 属 （ Ｈｙｇｒｏｐｈｏｒｕｓ ）、 红 菇 属

（Ｒｕｓｓｕｌａ）、丝膜菌属（Ｃｏｒｔｉｎａｒｉｕｓ）均为外生菌根真菌，
相对丰度显著高于火烧枯立木与火烧存活木 （ Ｐ ＜
０．０５）。 火烧枯立木根际土壤中真菌主要营养方式为共

生型以及病原⁃腐生⁃共生复合型。 其中，子囊菌门

（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）的 Ｌｅｐｔｏｄｏｎｔｉｄｉｕｍ 属、Ｐｈｉａｌｏｃｅｐｈａｌａ 属为内

生真菌，Ｃｏｎｉｏｃｈａｅｔａ 属为子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）的动物

病原⁃粪腐生⁃内生复合功能真菌，这三个菌属的相对丰

度均显著高于火烧存活木与未火烧对照木（Ｐ＜０．０５）。
火烧存活木根际土壤中真菌主要营养方式为共生型以及腐生⁃共生复合营养方式。 其中，子囊菌门

（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）的长毛盘菌属（Ｔｒｉｃｈｏｐｈａｅａ）为粪腐生⁃外生菌根复合功能真菌，Ｃａｌｙｐｔｒｏｚｙｍａ 属为木质腐生⁃外生

菌根复合功能真菌，这两个菌属的相对丰度显著高于火烧枯立木与未火烧对照木（Ｐ＜０．０５）。

表 ３　 火烧后不同生长状态的兴安落叶松门分类水平下根际土壤真菌群落组成

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｐｈｙｌｕｍ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｏｆ Ｌａｒｉｘ ｇｍｅｌｉｎｉｉ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｗｔｈ ｓｔａｔｕｓ ａｆｔｅｒ ｆｉｒｅ
生长状态
Ｇｒｏｗｔｈ ｓｔａｔｕｓ

子囊菌门
Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ

担子菌门
Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ

其他门类
Ｏｔｈｅｒｓ

尚不能鉴定
Ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ

火烧枯立木 ＢＤＷ ０．８３±０．０９ａ ０．１１±０．０４ｂ ０．００３２±０．０９ａ ０．０５±０．０２ａ
火烧存活木 ＢＳＷ ０．７１±０．０３ａ ０．１０±０．０１ｂ ０．００３３±０．０３ａ ０．１８±０．０３ａ
未火烧对照木 ＣＫ ０．３４±０．０８ｂ ０．６０±０．０９ａ ０．００３１±０．０１ａ ０．０６±０．０４ａ

　 　 其他门类包括壶菌门 （ Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ ）、 梳霉门 （ Ｋｉｃｋｘｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ ）、 被孢霉门 （ Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ ）、 毛霉门 （ Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ ）、 隐真门

（Ｒｏｚｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ）、捕虫霉门（Ｚｏｏｐａｇｏｍｙｃｏｔａ）；表中数值为平均值±标准误差，字母不同代表处理间差异显著（Ｐ＜０．０５）

表 ４　 火烧后不同生长状态的兴安落叶松根际土壤真菌菌属功能群

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｒｏｕｐｓ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｉ ｏｆ Ｌａｒｉｘ ｇｍｅｌｉｎｉｉ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｗｔｈ ｓｔａｔｕｓ ａｆｔｅｒ ｆｉｒｅ
属
Ｇｅｎｕｓ

营养方式
Ｔｒｏｐｈｉｃ ｍｏｄｅ

功能群
Ｇｕｉｌｄ

火烧枯立木
ＢＤＷ ／ ％

火烧存活木
ＢＳＷ ／ ％

未火烧对照木
ＣＫ ／ ％

Ｈｙｇｒｏｐｈｏｒｕｓ Ｓｙｍｂｉｏｔｒｏｐｈ Ｅｃｔｏｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ０．６±０．０１ｂ ０．０４±０．０１ｂ ３３．９８±０．１８ａ
Ｒｕｓｓｕｌａ Ｓｙｍｂｉｏｔｒｏｐｈ Ｅｃｔｏｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ０．２６±０．０１ｂ ３．９６±０．０３ｂ ２４．７９±０．１２ａ
Ｃｏｒｔｉｎａｒｉｕｓ Ｓｙｍｂｉｏｔｒｏｐｈ Ｅｃｔｏｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ０．０２±０．０１ｂ ０ ５．２０±０．０３ａ
Ｉｎｏｃｙｂｅ Ｓｙｍｂｉｏｔｒｏｐｈ Ｅｃｔｏｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ０ ０．１２±０．０１ａ ０．１６±０．０１ａ
Ｌｅｐｔｏｄｏｎｔｉｄｉｕｍ Ｓｙｍｂｉｏｔｒｏｐｈ Ｅｎｄｏｐｈｙｔｅ ４８．１８±０．１１ａ ２２．０１±０．１２ｂ １．０６±０．０１ｃ
Ｐｈｉａｌｏｃｅｐｈａｌａ Ｓｙｍｂｉｏｔｒｏｐｈ Ｅｎｄｏｐｈｙｔｅ ６．０５±０．０２ａ １．１６±０．０１ｂ １．５６±０．０１ｂ
Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ Ｕｎｄｅｆｉｎｅｄ Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ ０．２９±０．０１ａ ０．０８±０．０１ａ ０．０２±０．０１ａ

Ｔｒｉｃｈｏｐｈａｅａ Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ⁃Ｓｙｍｂｉｏｔｒｏｐｈ Ｄｕｎｇ Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ⁃
Ｅｃｔｏｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ０．１２±０．０１ｂ １９．４５±０．１３ａ １．１９±０．０１ｂ

Ｃａｌｙｐｔｒｏｚｙｍａ Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ⁃Ｓｙｍｂｉｏｔｒｏｐｈ Ｗｏｏｄ Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ⁃
Ｅｃｔｏｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ６．０７±０．０１ｂ １１．３８±０．０５ａ ０

Ｃｏｎｉｏｃｈａｅｔａ Ｐａｔｈｏｔｒｏｐｈ⁃Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ⁃
Ｓｙｍｂｉｏｔｒｏｐｈ

Ａｎｉｍａｌ Ｐａｔｈｏｇｅｎ⁃Ｄｕｎｇ
Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ⁃Ｅｎｄｏｐｈｙｔｅ ６．６７±０．０１ａ １．６０±０．０１ｂ １．０５±０．０１ｂ

　 　 Ｈｙｇｒｏｐｈｏｒｕｓ：蜡伞属；Ｒｕｓｓｕｌａ：红菇属；Ｃｏｒｔｉｎａｒｉｕｓ：丝膜菌属；Ｉｎｏｃｙｂｅ：丝伞盖属；Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ：木霉属；Ｔｒｉｃｈｏｐｈａｅａ：长毛盘菌属；Ｃｏｎｉｏｃｈａｅｔａ：锥毛壳属；Ｓｙｍｂｉｏｔｒｏｐｈ：

共生型；Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ：腐生型；Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ⁃Ｓｙｍｂｉｏｔｒｏｐｈ：腐生⁃共生型；Ｐａｔｈｏｔｒｏｐｈ⁃Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ⁃Ｓｙｍｂｉｏｔｒｏｐｈ：病原⁃腐生⁃共生型；Ｅｃｔｏｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ：外生菌根真菌；Ｅｎｄｏｐｈｙｔｅ：内生

真菌；Ｕｎｄｅｆｉｎｅｄ Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ：未定义腐生真菌；Ｄｕｎｇ Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ⁃Ｅｃｔｏｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ：粪腐生⁃外生菌根真菌；Ｗｏｏｄ Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ⁃Ｅｃｔｏｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ：木质腐生⁃外生菌根真菌；Ａｎｉｍａｌ

Ｐａｔｈｏｇｅｎ⁃Ｄｕｎｇ Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ⁃Ｅｎｄｏｐｈｙｔｅ：动物病原⁃粪腐生⁃内生真菌；表中数值为平均值±标准误差，字母不同代表处理间差异显著（Ｐ＜０．０５）
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图 ３　 火烧后不同生长状态的兴安落叶松根际土壤真菌线性判别分析结果与系统发育树
Ｆｉｇ．３　 ＬＥｆＳｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ａｎｄ ｃｌａｄｏｇｒａｍ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｉ ｏｆ Ｌａｒｉｘ ｇｍｅｌｉｎｉｉ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｗｔｈ ｓｔａｔｕｓ ａｆｔｅｒ ｆｉｒｅ

图中每一个节点代表一个真菌类群，节点的直径代表相对丰度的大小，组间相对丰度差异不显著的真菌类群用黄色节点标注，差异显著的
真菌类群跟随组别进行着色； ａ：Ｃａｌｙｐｔｒｏｚｙｍａ：Ｃａｌｙｐｔｒｏｚｙｍａ 属； ｂ： Ｌｅｐｔｏｄｏｎｔｉｄｉｕｍ： Ｌｅｐｔｏｄｏｎｔｉｄｉｕｍ 属； ｃ：Ｐｈｉａｌｏｃｅｐｈａｌａ：Ｐｈｉａｌｏｃｅｐｈａｌａ 属； ｄ：
Ｖｉｂｒｉｓｓｅａｃｅａｅ：Ｖｉｂｒｉｓｓｅａｃｅａｅ 科；ｅ：Ｔｒｉｃｈｏｐｈａｅａ：长毛盘菌属；ｆ：Ｃｏｎｉｏｃｈａｅｔａ：锥毛壳属；ｇ：Ｃｏｎｉｏｃｈａｅｔａｃｅａｅ：锥毛壳科；ｈ：Ｃｏｎｉｏｃｈａｅｔａｌｅｓ：锥毛壳目；
ｉ：Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ：木霉属； ｊ： Ｈｙｇｒｏｐｈｏｒａｃｅａｅ： 蜡伞科； ｋ： Ｓｏｒｄａｒｉａｃｅａｅ： 粪壳菌科； ｌ： Ｃｏｒｔｉｎａｒｉｕｓ： 丝膜菌属； ｍ： Ｃｏｒｔｉｎａｒｉａｃｅａｅ： 丝膜菌科； ｎ：
Ｈｙｇｒｏｐｈｏｒｕｓ：蜡伞属 ｏ：Ｈｙｐｏｃｒｅａｃｅａｅ：肉座菌科；ｐ：Ｉｎｏｃｙｂｅ：丝伞盖属；ｑ：Ｉｎｏｃｙｂａｃｅａｅ：丝伞盖科；ｒ：Ｒｕｓｓｕｌａ：红菇属；ｓ：Ｒｕｓｓｕｌａｃｅａｅ：红菇科；ｔ：
Ｒｕｓｓｕｌａｌｅｓ：红菇目；ｕ：Ｔｈｅｌｅｐｈｏｒａｌｅｓ：革菌目

图 ４　 真菌群落组成与土壤理化性质的冗余分析

　 Ｆｉｇ．４　 ＲＤＡ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ

ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ

２．４　 影响兴安落叶松根际土壤真菌群落的环境因子

真菌群落门水平组成与根际土壤理化性质的冗余分析结果如图 ４ 所示（仅展示相关性显著的根际土壤

理化性质），前两个排序轴的解释率分别为 ４４．５６％与

１．６０％。 根际土壤总磷与总钾含量是影响真菌群落门

水平组成的主要环境因子。 其中，根际土壤总磷含量与

子囊菌门 （ Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ） 相对丰度显著正相关 （ Ｐ ＜
０．０５），与担子菌门（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）相对丰度显著负相

关 （ Ｐ ＜ ０． ０５ ）。 根 际 土 壤 总 钾 含 量 与 子 囊 菌 门

（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）相对丰度显著负相关（Ｐ＜０．０５），与担子

菌门（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）相对丰度显著正相关（Ｐ＜０．０５）。
为探究造成火烧枯立木与火烧存活木根际土壤真

菌群落差异的因素，对子囊菌门内相对丰度较高且存在

显著差异的真菌菌属与根际土壤理化性质进行 Ｐｅａｒｓｏｎ
相关分析，结果如表 ５ 所示。 Ｌｅｐｔｏｄｏｎｔｉｄｉｕｍ 属相对丰

度与总磷含量显著正相关（Ｐ＜０．０５），Ｐｈｉａｌｏｃｅｐｈａｌａ 属相

对丰度与总碳、 总氮含量显著正相关 （ Ｐ ＜ ０． ０５），

５０４９　 ２３ 期 　 　 　 杨寅　 等：重度火烧迹地兴安落叶松（Ｌａｒｉｘ ｇｍｅｌｉｎｉｉ）根际土壤真菌群落研究 　
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Ｃａｌｙｐｔｒｏｚｙｍａ 属相对丰度与总碳、总磷含量显著正相关（Ｐ＜０．０５），Ｔｒｉｃｈｏｐｈａｅａ 属、Ｃｏｎｉｏｃｈａｅｔａ 属相对丰度与根

际土壤理化性质不存在显著相关性。

表 ５　 真菌菌属相对丰度与土壤理化性质的相关系数

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｆｕｎｇｉ ｇｅｎｕｓ ａｎｄ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ

属 Ｇｅｎｕｓ 酸碱度 ｐＨ 含水量 ＳＭ 总碳 ＴＣ 总氮 ＴＮ 速效氮 ＡＮ 总磷 ＴＰ 速效磷 ＡＰ 总钾 ＴＫ

Ｌｅｐｔｏｄｏｎｔｉｄｉｕｍ －０．１４７ ０．２０２ ０．２０５ ０．１８３ ０．３６５ ０．４９１∗ ０．４１３ －０．２６７

Ｐｈｉａｌｏｃｅｐｈａｌａ －０．０３０ ０．４４０ ０．５８０∗ ０．５２７∗ ０．００４ ０．１４５ ０．２１２ －０．４４９

Ｔｒｉｃｈｏｐｈａｅａ －０．０４２ ０．２７４ ０．３５６ ０．４５５ ０．２５７ ０．２１３ ０．１１９ －０．３７５

Ｃａｌｙｐｔｒｏｚｙｍａ －０．２３０ ０．０１４ ０．５１８∗ ０．４５５ ０．３８１ ０．４９５∗ ０．０９８ －０．２６３

Ｃｏｎｉｏｃｈａｅｔａ ０．０６７ ０．３７４ ０．３０８ ０．３５７ ０．１１７ ０．１７８ ０．３６０ －０．２９０
　 　 表中∗表示相关性显著，Ｐ＜０．０５

３　 讨论与结论

３．１　 真菌群落磷脂脂肪酸含量与多样性

磷脂脂肪酸含量是反映土壤微生物量大小的重要指标［２９］。 火烧迹地真菌生物量变化的原因可归结为火

烧过程中土壤升温对真菌的致死作用［３０］、火烧后土壤水分养分条件的破坏［３１］ 以及共生植物缺失。 本研究中

火烧枯立木与火烧存活木根际土壤真菌磷脂脂肪酸含量显著低于未火烧对照木，重度火烧显著降低了兴安落

叶松根际土壤真菌群落生物量，与已有重度火烧迹地中真菌生物量变化的研究结果一致［３２］。 火烧枯立木真

菌磷脂脂肪酸含量显著低于火烧存活木，这可能有以下两方面原因：一是因为重度火烧迹地中土壤升温不均

匀导致火烧枯立木与火烧存活木根际土壤真菌生物量损失程度存在差异，二是因为真菌生物量受到兴安落叶

松生长状态的影响，火烧存活木生长状态较好，促进了火烧后根际土壤真菌生物量的恢复。 Ｃｈａｏ１ 指数是反

映物种丰富度的指标［３３］，Ｐｉｅｌｏｕ 均匀度指数反映物种分布均匀度［３４］。 结果显示，火烧枯立木与火烧存活木的

Ｃｈａｏ１ 指数显著低于未火烧对照木，但 Ｐｉｅｌｏｕ 均匀度指数与未火烧对照木不存在显著差异，这说明重度火烧

降低了兴安落叶松根际土壤真菌群落的物种丰富度但没有对物种分布均匀度产生影响。
３．２　 真菌群落组成和功能变化特征以及环境因子影响机制

本研究中兴安落叶松根际土壤真菌门类以子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）和担子菌门（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）为主，这与

已有大兴安岭针叶林土壤真菌群落的研究结果一致［３５］。 其中，担子菌门（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）常与植物共生形成

菌根［３６］，促进植物的养分吸收与生长发育。 未火烧对照木根际土壤水分养分条件良好，故其根际土壤真菌群

落中担子菌门（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）为优势菌门。 子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）可以产生胞外酶［３７］，更好地降解木质素、
纤维素等难分解的物质，对植物残茬和碎屑十分敏感［３８⁃３９］，重度火烧后地表枯枝落叶与灰烬大量增加，所以

子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）在火烧枯立木与火烧存活木根际土壤真菌群落中占据了优势。 冗余分析结果表明，重
度火烧后根际土壤总磷、总钾含量是影响真菌门类的主要环境因子，有研究表明在富含磷元素的土壤中担子

菌门相对丰度较低［４０⁃４１］，与本研究结果一致。 真菌功能群分析结果表明，未火烧对照木根际土壤中担子菌门

（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）的优势菌属多为外生菌根真菌，这类真菌被认为是对火烧敏感的真菌类群［４２］，且外生菌根真

菌具有宿主植物专一性，火烧后外生菌根真菌群落的变化会受到恢复过程中定植植物的影响［４３］。 火烧枯立

木与火烧存活木根际土壤中外生菌根真菌相对丰度显著减少，这说明兴安落叶松的生长状态以及土壤环境尚

未恢复到适宜外生菌根真菌繁殖的水平。 外生菌根真菌是森林生态系统中重要的菌类，它可以扩大兴安落叶

松根系吸收营养的面积、增强植物的抗逆性、促进植物生长［４４］，可考虑在重度火烧迹地兴安落叶松的恢复过

程中接种外生菌根真菌来促进恢复。
火烧枯立木与火烧存活木根际土壤真菌群落中子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）的优势菌属相对丰度及其所属功

能群存在显著差异：火烧枯立木根际土壤中相对丰度显著增加的 Ｌｅｐｔｏｄｏｎｔｉｄｉｕｍ 属、Ｐｈｉａｌｏｃｅｐｈａｌａ 属为内生真

菌。 其中，Ｐｈｉａｌｏｃｅｐｈａｌａ 属为深色有隔内生真菌，可以在宿主根系定植并抑制致病菌的生长［４５］，同时增加植
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物生物量［４６］，而 Ｌｅｐｔｏｄｏｎｔｉｄｉｕｍ 属的生长繁殖特性与 Ｐｈｉａｌｏｃｅｐｈａｌａ 属十分相似［４７⁃４８］，Ａｎａｌｉｅ 等通过盆栽实验

研究发现 Ｌｅｐｔｏｄｏｎｔｉｄｉｕｍ 属的寄主植物十分广泛，其与 Ｐｈｉａｌｏｃｅｐｈａｌａ 属的共存可以显著增加植物茎重［４９］。 火

烧存活木根际土壤中相对丰度显著增加的长毛盘菌属（Ｔｒｉｃｈｏｐｈａｅａ）与 Ｃａｌｙｐｔｒｏｚｙｍａ 属为腐生－共生复合型真

菌。 其中，长毛盘菌属（Ｔｒｉｃｈｏｐｈａｅａ）属于盘菌目（Ｐｅｚｉｚａｌｅｓ），这一真菌菌目具备一定的适应火烧的特性，如耐

高温、火烧后不久会产生大量耐热孢子等［５０］，在轻中度火烧迹地中会作为火烧适应型真菌来替代减少的火烧

敏感型真菌。 火烧存活木根际土壤中相对丰度增加的菌属多为腐生－共生复合营养型真菌，真菌的营养方式

与寄主植物生长状态以及土壤环境密切相关，真菌会改变自身的营养方式以维持正常的生理活动［５１］，当植物

健康生长时为共生型真菌，当植物衰老或死亡时可转变为腐生真菌，这些真菌为应对不同的生存条件而采取

了不同的营养策略［５２］。 由此可见，火烧枯立木与火烧存活木真菌群落的恢复策略存在差异，火烧枯立木根际

土壤真菌群落通过 Ｌｅｐｔｏｄｏｎｔｉｄｉｕｍ 属、Ｐｈｉａｌｏｃｅｐｈａｌａ 属这两种内生菌根真菌的共同作用来促进兴安落叶松根

系与生物量的恢复，而火烧存活木根际土壤真菌群落对火烧的适应性显著增加，同时通过与兴安落叶松的腐

生与共生关系促进其根际土壤物质循环与能量流动。 此外，不同于火烧枯立木，火烧存活木根际土壤中病原

型真菌相对丰度没有较未火烧对照木显著增加，这说明兴安落叶松良好的生长存活状态对其根际土壤真菌群

落中病原型真菌有一定的抑制作用［５３］。 相关性分析表明，火烧枯立木与火烧存活木根际土壤中存在显著差

异的真菌菌属中，Ｌｅｐｔｏｄｏｎｔｉｄｉｕｍ 属、Ｐｈｉａｌｏｃｅｐｈａｌａ 属、Ｃａｌｙｐｔｒｏｚｙｍａ 属相对丰度与根际土壤理化性质（总碳、总
氮、总磷含量）存在显著相关性，而 Ｔｒｉｃｈｏｐｈａｅａ 属、Ｃｏｎｉｏｃｈａｅｔａ 属相对丰度与根际土壤理化性质不存在显著相

关性，这说明除环境因子外，火烧后兴安落叶松的不同生长状态也对根际土壤真菌群落属水平上的组成及功

能产生了不同的影响，造成了火烧枯立木与火烧存活木根际土壤真菌群落的差异。
综上所述，重度火烧后兴安落叶松根际土壤真菌群落生物量与多样性显著降低，火烧枯立木与火烧存活

木的根际土壤真菌群落组成及功能存在显著差异。 根际土壤总碳、总氮、总磷、总钾含量是影响真菌群落的主

要环境因子。 根际土壤真菌群落的变化特征对于兴安落叶松的恢复具有重要的指示意义，应在火烧恢复中引

起重视。
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