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湘西石漠化区 ３ 种造林模式土壤真菌群落结构差异
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摘要：湘西石漠化地区是我国生态系统脆弱而又敏感的区域，土壤微生物在维持石漠化区森林生态系统结构和功能稳定中发挥

重要作用。 选取石漠化地区立地条件相同的 ３２ 年生的马尾松纯林、光皮桦纯林及马尾松⁃光皮桦混交林为研究对象，以立地条

件相似的未造林荒地演变成的灌草群落作为对照，比较分析石漠化地区不同造林模式对土壤真菌群落结构和多样性的影响及

其主要驱动因素。 采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ 第二代高通量测序技术，分析了 ３ 种森林土壤真菌群落组成及多样性。 结果表明，不同

造林模式下土壤真菌优势类群不同，光皮桦、马尾松⁃光皮桦混交林以及石漠化灌草地土壤真菌优势门均为子囊菌门

（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ），且在石漠化灌草地相对丰度最大，为 ６４．０％；马尾松则以担子菌门（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）为优势类群，其相对丰度占

５７．９％。 混交林土壤真菌物种总数和 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数显著高于马尾松和光皮桦林地，整体上真菌群落多样性表现为：未造林灌草

地＞混交林＞马尾松林＞光皮桦林。 与未造林灌草地相比，马尾松⁃光皮桦混交林和光皮桦纯林显著提升了土壤有机碳（ＳＯＣ）和
全氮（ＴＮ）含量。 Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔ 检验结果显示，真菌群落结构与全磷（ＴＰ） 、有机碳（ＳＯＣ）、铵态氮（ＮＨ＋

４ ⁃Ｎ）、硝态氮（ＮＯ－
３ ⁃Ｎ）、全氮

（ＴＮ）、ｐＨ 和含水量（ＳＷＣ）具有显著相关性（Ｐ＜０．０５），其中土壤 ＳＯＣ、ＴＮ、ｐＨ 值对真菌群落结构影响最大。 冗余分析（ＲＤＡ）结
果发现，子囊菌 （ Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ） 与 ｐＨ、 ＴＰ、 ＳＯＣ、 ＴＮ、 ＡＰ、 ＮＯ－

３ ⁃Ｎ 含量均呈正相关；担子菌门 （ Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ） 和被孢霉门

（Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ）主要与 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 成正相关，与 ｐＨ、ＴＰ、ＳＯＣ、ＴＮ、ＡＰ、ＮＯ－

３ ⁃Ｎ 呈负相，而罗氏菌门（Ｒｏｚｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ）与 ＳＷＣ 呈正相

关 （Ｐ＜０．０５）。 综上，相比针叶纯林，石漠化地区针阔混交林能通过增加土壤 ＳＯＣ 、ＴＮ 而显著提高真菌群落多样性，促进土壤

肥力状况的提升。 此研究结果可以为石漠化区人工植被恢复以及土壤肥力管理提供依据。
关键词：石漠化地区；不同造林模式；土壤真菌；多样性指数
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３ ⁃Ｎ ｃｏｎｔｅｎｔ； Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｅｔｅｓ ａｎｄ Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ ｗｅｒｅ ｍａｉｎｌｙ

ｐｏｓｉｔｉｖｅｌｙ ｃｏｒｒｅｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ， ａｎｄ ｎｅｇａｔｉｖｅｌｙ ｃｏｒｒｅｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｐＨ， ＴＰ， ＳＯＣ， ＴＮ， ＡＰ ａｎｄ ＮＯ－

３ ⁃Ｎ． Ｔｈｅｒｅ ｗａｓ ａ ｐｏｓｉｔｉｖｅ
ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ Ｒｏｚｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ ａｎｄ ＳＷＣ． Ｉｎ ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎ， ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ ｐｕｒｅ ｃｏｎｉｆｅｒｏｕｓ ｆｏｒｅｓｔ， ｃｏｎｉｆｅｒｏｕｓ ａｎｄ ｂｒｏａｄ⁃
ｌｅａｖｅｄ ｍｉｘｅｄ ｆｏｒｅｓｔ ｉｎ ｒｏｃｋｙ ｄｅｓｅｒｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｒｅａ ｃａｎ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｉｍｐｒｏｖｅ ｔｈｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｂｙ ｉｎｃｒｅａｓｉｎｇ
ｓｏｉｌ ＳＯＣ ａｎｄ ＴＮ， ａｎｄ ｐｒｏｍｏｔｅ ｔｈｅ ｉｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｅｒｔｉｌｉｔｙ． Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｃａｎ ｐｒｏｖｉｄｅ ｂａｓｉｓ ｆｏｒ ａｒｔｉｆｉｃｉａｌ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ
ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｆｅｒｔｉｌｉｔｙ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｉｎ ｒｏｃｋｙ ｄｅｓｅｒｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｒｅａ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｒｏｃｋｙ ｄｅｓｅｒｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｒｅａ； ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｆｆｏｒｅｓｔａｔｉｏｎ ｍｏｄｅｓ； ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｉ； ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ

石漠化是我国西南山地突出的环境问题，岩石裸露率高，生态系统脆弱，植被退化是石漠化发展的重要原

因和标志［１—２］，而植被恢复是控制石漠化发展的重要途径。 已有学者对石漠化地区植被恢复过程开展了一些

研究，如植被恢复模式［３］、次生林群落特征及林分结构［４］、植物多样性及分布［５—７］ 以及土壤养分变化［８—１０］ 等，
但有关石漠化区不同造林模式下土壤微生物群落结构尚研究较少。

土壤微生物是土壤生态系统的重要组成成分，与土壤氮、磷等营养元素含量密切相关，进而影响地上植被

组成及结构［１１］，而地上植被通过有机物输入等调节地下微生物群落结构，使土壤微生物组成及多样性存在差

异，植被与微生物在不同土壤养分条件下形成反馈调节［１２—１５］。 土壤微生物对环境的变化十分敏感，能提高对

抗土壤生态环境恶化的缓冲能力［１６—１７］。 土壤真菌作为分解者，广泛参与森林生态系统中有机质和大分子物

质的分解，尤其是酸性森林土壤，能有效改善土壤质地和结构，参与营养元素的生物化学循环，同时也会影响

植物根际微生物的结构［１８］，与细菌相比，土壤真菌更能有效利用碳源，对干旱环境更具有适应性优势。 研究

表明，土壤真菌可以作为森林干扰中土壤健康的指标［１９］，真菌群落结构主要受到植被类型［２０］ 或土地管理措

施［２１］的影响，不同林型土壤真菌群落组成和多样性存在明显差异。
目前有关石漠化地区森林土壤真菌群落特征及其影响机制的研究相对匮乏，探究石漠化区不同造林模式

对真菌群落组成特征及多样性对揭示石漠化区不同植被恢复模式下土壤质量的演变及其驱动因子具有重要

意义。 本研究以湘西自治州森林生态研究实验站石漠化区的植被恢复地作为研究对象，利用高通量测序技术

对不同造林模式林地的土壤真菌群落进行测定，研究不同造林模式对土壤真菌群落的影响，旨在揭示不同造

林模式下土壤真菌多样性和群落组成的差异及其主要土壤环境影响因子，研究结果可进一步增强对石漠化生

态系统中土壤微生物群落组成的认识，为预测生态系统对环境变化的响应提供理论依据。
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１　 材料与方法

１．１　 研究区概况

试验区位于湖南省湘西自治州森林生态研究实验站（１０９°１０′Ｅ，２７°４４．５′Ｎ），大陆性季风气候明显，境内

年平均降水量 １３００—１５００ ｍｍ，年平均温度 １６．３ ℃，年无霜期 ２６９—２９２ ｄ，年日照时数为 １３４０ ｈ。 该地的母岩

分布主要是石灰岩，土壤以黄棕壤为主。 试验林均 １９８９ 年以 ２ ｍ×３ ｍ 的株行距营造的人工林，其中，马尾松

（Ｐｉｎｕｓ ｍａｓｓｏｎｉａｎａ）和光皮桦（Ｂｅｔｕｌａ ｌｕｍｉｎｉｆｅｒａ）混交林是按 １∶１ 的比例进行株间混交造林，并根据间密留疏的

原则对中幼龄林进行抚育管理，之后人为干扰较小。 所选样地初植密度均为 １６５０ 株 ／ ｈｍ２。 各样地自然概况

见表 １。

表 １　 样地概况

Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ ｏｆ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｐｌｏｔｓ

林分类型
Ｓｔａｎｄ ｔｙｐｅ

平均胸径
Ｍｅａｎ ＤＢＨ ／ ｃｍ

平均树高
Ｍｅａｎ ｔｒｅｅ
ｈｅｉｇｈｔ ／ ｍ

林分密度
Ｓｔａｎｄ ｄｅｎｓｉｔｙ ／
（株 ／ ｈｍ２）

郁闭度
Ｃａｎｏｐｙ

ｄｅｎｓｉｔｙ ／ ％

坡度
Ｓｌｏｐｅ ／ （°）

海拔
Ａｌｔｉｔｕｄｅ ／ ｍ

ＰＭ １８．７ １７．２ １１００ ０．８０ ２１ ６２５

ＢＬ １６．９ １６．１ １１２０ ０．７３ １８ ６２０

ＭＦ １８．５ １７．８ １２００ ０．８１ ２０ ６３０

ＣＫ — — — — １９ ６１２

　 　 ＰＭ，马尾松纯林 Ｐｉｎｕｓ ｍａｓｓｏｎｉａｎａ；ＢＬ，光皮桦纯林 Ｂｅｔｕｌａ ｌｕｍｉｎｉｆｅｒａ；ＭＦ，马尾松⁃光皮桦混交林 Ｍｉｘｅｄ Ｆｏｒｅｓｔ；ＣＫ，未造林灌草地 Ｃｏｎｔｒｏｌ

ｃｈｅｃｋ；ＤＢＨ： Ｄｉａｍｅｔｅｒ ａｔ Ｂｒｅａｓｔ Ｈｅｉｇｈｔ （ ｆｏｒｅｓｔｒｙ）

１．２　 样地设置与样品采集

于 ２０１９ 年 ７ 月在对照样地及 ３ 种造林地分别设置 ３ 个 ２０ ｍ×２０ ｍ 的标准样方，并在每个样方内采用“Ｓ”
形 ５ 点采样法确定采样点（共计 １５ 个），取样前去除土壤表层的凋落物，在样点做土壤剖面，采集 ０—２０ ｃｍ 土

层土样，将每个样方中 ５ 个采样点所采集的土壤样品混合均匀。 将一部分土样无菌塑料袋中并编号放于恒温

箱内带回实验室，用于土壤微生物多样性的分析（高通量测序，样品需装入已灭菌的 ２ ｍＬ 冻存管中进行－８０
℃保存）。 其余部分经过风干处理后，用于土壤理化性质等指标的测定。
１．３　 土壤理化性质测定

分别测定四组样品的土壤含水率（ＳＷＣ）、ｐＨ 值、土壤有机碳（ＳＯＣ）、全氮（ＴＮ）、全磷（ＴＰ）等指标。 其

中，ＳＷＣ 采用烘干法（１０５℃，８ ｈ）；ｐＨ 值用水浸提电位法（酸度计 ＦＥ２０Ｋ，Ｍｅｔｔｌｅｒ）测定；ＳＯＣ 采用重铬酸钾⁃外
加热硫酸氧化法（ＬＹ ／ Ｔ １２３７—１９９９）进行测定；土壤 Ｎ、Ｐ 则分别采用半微量凯氏定氮法（ＬＹ ／ Ｔ １２２８—１９９９）
和钼锑抗比色法（ＬＹ ／ Ｔ １２３２—１９９９）进行测定［２２］。
１．４　 土壤总 ＤＮＡ 提取、ＰＣＲ 扩增及测序

１．４．１　 土壤总 ＤＮＡ 提取、ＰＣＲ 扩增

转移 ２５０—５００ ｍｇ 的新鲜样品到 ２．０ ｍＬ 进口离心管中，将 ＮｕｃｌｅｏＳｐｉｎ Ｂｅａｄ Ｔｕｂｅ 中的研磨珠倒入样品管

内，加入 ７００ μＬ 的 ＳＬ２；再加 １５０ μＬ 的 Ｅｎｈａｎｃｅｒ ＳＸ，盖紧离心管，涡旋混匀，将样品管放入震荡混匀仪，于
７０ ℃下以 １０００—１２００ ｒｐｍ 震荡 １０ ｍｉｎ，裂解完毕的样品，经过 １２０００ ｒｐｍ 离心 ２ ｍｉｎ，转移大约 ７００ μＬ 上清

液到新的 ２．０ ｍＬ 进口离心管中加入 １５０ μＬ ＳＬ３，颠倒混匀后，４ ℃孵育 ５ ｍｉｎ，１２０００ ｒｐｍ 离心 ２ ｍｉｎ；过滤去除

抑制剂，进行 ＤＮＡ 结合，清洗并且干燥硅基质膜，将 ＤＮＡ 洗脱后转至新的 １．５ ｍＬ 进口离心管中备用。
选用长 度 约 为 ２５０ ｂｐ 的 真 菌 ＩＴＳ 基 因 的 高 度 可 变 的 ＩＴＳ１ 区 为 目 标 片 段， 使 用 ＩＴＳ１Ｆ：

ＣＴＴＧＧＴＣＡＴＴＴＡＧＡＧＧＡＡＧＴＡＡ 和 ＩＴＳ４：ＴＣＣＴＣＣＧＣＴＴＡＴＴＧＡＴＡＴＧＣ 通用引物组从每个样本提取的基因组

ＤＮＡ 中扩增全长 ＩＴＳ ｒＲＮＡ 基因。 使用 ＫＯＤ Ｏｎｅ ＰＣＲ 主混合物（ＴＯＹＯＢＯ Ｌｉｆｅ Ｓｃｉｅｎｃｅ）进行为期 ２５ 个周期

的 ＰＣＲ 扩增。
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ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

１．４．２　 高通量测序及 ＯＴＵ 的划分

ＰＣＲ 扩增产物的定量测定、均一化、文库制备、上机测序及数据质量控制等均由百迈客云平台完成。 上

机测序采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ 测序平台。 利用双末端测序（Ｐａｉｒｅｄ⁃Ｅｎｄ）的方法，构建小片段文库进行测序。 通

过对原始测序序列进行过滤、双端拼接，得到优化序列（Ｔａｇｓ），将优化序列进行聚类，划分 ＯＴＵ，并根据 ＯＴＵ
的序列组成得到其物种分类，将相似性 ９７％的序列进行聚类，基于分类单元进行物种注释，将测序错误序列

及丰度值低于全体样本测序总量 ０．００１％的 ＯＴＵ 去除，将去除了稀有 ＯＴＵ 的丰度矩阵用于后续的系列分析。
１．５　 重要值计算方法

物种重要值是描述植物多样性的重要指标［２３］，其计算公式如下：
重要值（％）＝ （相对密度＋相对优势度＋相对频度） ／ ３×１００％　 　 　 　 　 （１）
相对密度（％）＝ （某种植物的个体数 ／全部植物的个体数）×１００％ （２）
相对优势度（％）＝ （样方中该种个体总面积 ／样方中全部个体总面积）×１００％ （３）
相对频度（％）＝ （某种在全部样方中的频度 ／所有种频度之和）×１００％ （４）

１．６　 土壤微生物菌群稳定性计算方法

对于所取的土壤样本，引入特异性测量（Ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｍｅａｓｕｒｅｍｅｎｔ，ＳＰＭ）算法［２４］来量化菌群的丰度变化情况，
依据群落丰度的变化（ＳＰＭ 值），采用参数分散法（ＤＰＭ）评价微生物群落的稳定性［２５］。 计算过程如下：

首先将某微生物种群丰度（Ｘ）转换为对应的向量 Ｘ：
Ｘ＝ （Ｘ１， Ｘ２，…， Ｘ ｉ，…， Ｘｎ－ｌ， Ｘｎ） （５）
Ｘ ｉ ＝ （０， ０，…， Ｘ ｉ，…， ０， ０） （６）

ＳＰＭｉ ＝ ｃｏｓϕ ＝
Ｘ ｉ × Ｘ
Ｘ ｉ × Ｘ

（７）

式中，ｎ 代表微生物种群的数量， Ｘ ｉ代表第 ｉ 个微生物种群的丰度，向量 Ｘ ｉ代表该菌群在第 ｉ 个样本的丰度；ϕ
为样品中的微生物菌群丰度。

将某微生物种群丰度（Ｘ）转换为对应的 ＳＰＭ 值（ＸＳＰＭ）：
ＸＳＰＭ ＝（ＳＰＭ１，ＳＰＭ２，…，ＳＰＭｉ，…ＳＰＭｎ－１，ＳＰＭｎ） （８）

ＤＰＭ ＝

　

∑ ｎ

ｉ ＝ １
（ＳＰＭｉ － ＳＰＭ） ２

ｎ － １
× 　 ｎ （９）

式中，ｎ 代表样本数量，ＳＰＭ代表微生物种群 ＳＰＭｓ 的平均值。 ＤＰＭ 的值范围在 ０—１，当 ＤＰＭ＜０．４ 时，定义为

稳定菌群；当 ＤＰＭ＞０．４，定义为活跃菌群。 当 ＳＰＭ＞０．９ 时，我们认为该微生物种群属于特异性种群，其在某个

样本中特异性高丰度富集。
１．７　 数据处理及分析

对样品 α 多样性 （Ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ） 指数的分析采用 Ｍｏｔｈｕｒ 软件进行，计算 ＡＣＥ、Ｃｈａｏ１、 Ｓｈａｎｎｏｎ 和

Ｓｉｍｐｓｏｎ 等物种多样性指数。 采用 ＳＰＳＳ ２５．０ 对不同造林模式下土壤理化性质及真菌群落多样性差异进行单

因素方差分析，比较不同造林模式下的差异显著性校验采用多元方差分析（ＰＥＲＭＡＮＯＶＡ）。 通过 Ｍａｎｔｅｌ 检
验和冗余度分析（ＲＤＡ）分析了真菌与土壤环境因子的关系。 所有的统计分析都是在 Ｒ ３．５．１ 中用“ｖｅｇａｎ”包
进行的。

２　 结果与分析

２．１　 不同造林模式下优势植物种及重要值

重要值是确定某种植物在群落中相对重要性的一个综合性指标，能有效反映不同植被类型中各种植物在

群落中的功能地位及分布格局［２６］。 不同造林模式下主要植物组成及重要值见表 ２。 表 ２ 显示：圆叶鼠李
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（Ｒｈａｍｎｕｓ ｇｌｏｂｏｓａ）在光皮桦纯林和混交林中重要值最大，分别为 ６．５６、７．５８，寒莓（Ｒｕｂｕｓ ｂｕｅｒｇｅｒｉ）和灰白毛莓

（Ｒｕｂｕｓ ｔｅｐｈｒｏｄｅｓ）分别是马尾松纯林和未造林灌草地中重要值最大的灌木种。 草本层中，马兰（Ｋａｌｉｍｅｒｉｓ
ｉｎｄｉｃａ）在光皮桦纯林中和混交林中重要值均最大，分别为 １６．１２、１７．７８，而在马尾松纯林中是毛蕨（Ｃｙｃｌｏｓｏｒｕｓ
ｉｎｔｅｒｒｕｐｔｕｓ）的重要值最大，为 １５．１２，而过路黄（Ｌｙｓｉｍａｃｈｉａ ｃｈｒｉｓｔｉｎｉａｅ）在未造林灌草地中的重要值最大，值为

１７．７５。 未造林灌草地由于没有高大乔木，光照充足，灌草种类要多于人工林。

表 ２　 不同造林模式下主要植物组成及重要值

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｍａｉｎ ｐｌａｎｔ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｖａｌｕｅｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｆｆｏｒｅｓｔａｔｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎｓ

植被层次
Ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｌｅｖｅｌ

林分类型
Ｓｔａｎｄ ｔｙｐｅ

主要物种及其重要值
Ｍａｉｎ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｖａｌｕｅｓ ／ ％

灌木层 ＢＬ 圆叶鼠李（Ｒｈａｍｎｕｓ ｇｌｏｂｏｓａ）（６．５６）＋小果蔷薇（Ｒｏｓａ ｃｙｍｏｓａ）（５．６９） ＋竹叶花椒（３．９１）

Ｓｈｒｕｂ ｌａｙｅｒ ＰＭ 寒莓（Ｒｕｂｕｓ ｂｕｅｒｇｅｒｉ）（７．６０）＋ 菝葜（Ｓｍｉｌａｘ ｃｈｉｎａ）（４．８２）＋ 常春藤（Ｈｅｄｅｒａ ｎｅｐａｌｅｎｓｉｓ）（４．２１）

ＭＦ 圆叶鼠 李 （ Ｒｈａｍｎｕｓ ｇｌｏｂｏｓａ ） （ ７． ５８ ） ＋ 白 簕 （ Ｅｌｅｕｔｈｅｒｏｃｏｃｃｕｓ ｔｒｉｆｏｌｉａｔｕｓ ） （ ４． １５ ） ＋ 竹 叶 花 椒
（Ｚａｎｔｈｏｘｙｌｕｍ ａｒｍａｔｕｍ）（２．８９）

ＣＫ 灰白毛莓（６．４５）＋ 小花花椒（Ｚａｎｔｈｏｘｙｌｕｍ ｍｉｃｒａｎｔｈｕｍ）（４．３７）＋ 高粱泡（Ｒｕｂｕｓ ｌａｍｂｅｒｔｉａｎｕｓ）（３．９８）

草本层
Ｈｅｒｂａｃｅｏｕｓ ｌａｙｅｒ ＢＬ 马兰（Ｋａｌｉｍｅｒｉｓ ｉｎｄｉｃａ） （ １６． １２） ＋鸭儿芹（Ｃｒｙｐｔｏｔａｅｎｉａ ｊａｐｏｎｉｃａ） （ ７． ４５） ＋莎草（Ｃｙｐｅｒｕｓ ｖｏｔｕｎｄｕｓ）

（４．６１）

ＰＭ 毛蕨（Ｃｙｃｌｏｓｏｒｕｓ ｉｎｔｅｒｒｕｐｔｕｓ）（１５．１２）＋ 莎草（Ｃｙｐｅｒｕｓ ｒｏｔｕｎｄｕｓ）（６．１２） ＋凤尾蕨（Ｐｔｅｒｉｓ ｃｒｅｔｉｃａ）（３．８９）

ＭＦ 马兰（Ｋａｌｉｍｅｒｉｓ ｉｎｄｉｃａ） （１７．７８） ＋毛蕨（Ｃｙｃｌｏｓｏｒｕｓ ｉｎｔｅｒｒｕｐｔｕｓ） （８． ６４） ＋ 仙鹤草（ Ａｇｒｉｍｏｎｉａ ｐｉｌｏｓａ）
（５．４８）

ＣＫ 过路黄（Ｌｙｓｉｍａｃｈｉａ ｃｈｒｉｓｔｉｎｉａｅ） （１７．７５） ＋飞蓬（Ｅｒｉｇｅｒｏｎ ａｃｅｒ） （８．３５） ＋山药（Ｄｉｏｓｃｏｒｅａ ｐｏｌｙｓｔａｃｈｙａ）
（７．０５）

２．２　 不同造林模式下的土壤理化性质

土壤理化性质分析结果表明，土壤 ＳＯＣ、ＴＰ、 ＴＮ、ＳＷＣ 含量和 ｐＨ 值均在不同林分间差异显著（Ｐ＜０．０５）
（表 ３）。 其中，混交林土壤 ＳＯＣ、ＴＰ 含量均显著高于其它人工林地。 土壤 ＴＮ 含量在光皮桦和混交林之间差

异不显著，但均显著高于马尾松林。 土壤 ＳＷＣ 含量在光皮桦和混交林地较高，在马尾松林中较低。 造林地中

的土壤 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 含量显著高于未造林地，且以光皮桦林最高；而 ＮＯ－

３ ⁃Ｎ 含量则低于未造林灌草地，其中混交林

土壤 ＮＯ－
３ ⁃Ｎ 含量最低。

表 ３　 不同造林模式下土壤理化性质的变化（平均值±标准误）（０—２０ ｃｍ）

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｆｆｏｒｅｓｔａｔｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎｓ （ｍｅａｎｓ±ＳＥ） （０—２０ ｃｍ）

林分类型
Ｓｔａｎｄ ｔｙｐｅ

ＳＯＣ ／
（ｇ ／ ｋｇ）

ＴＰ ／
（ｇ ／ ｋｇ）

ＴＮ ／
（ｇ ／ ｋｇ）

ＮＨ＋
４⁃Ｎ ／

（ｍｇ ／ ｋｇ）
ＮＯ－

３⁃Ｎ ／
（ｍｇ ／ ｋｇ）

ＡＰ ／
（ｍｇ ／ ｋｇ） ｐＨ ＳＷＣ

ＰＭ ２３．５７±０．６９ｂ ０．２２±０．００ｃ １．２６±０．０６ｂ ３４．９８±３．２１ａ １０．０８±０．５８ｂ ０．６４±０．１４ｃ ５．４８±０．０４ｃ ０．２１±０．０１ｂ

ＢＬ ４２．８３±１．７３ａ ０．３１±０．０２ｂ ２．０５±０．０９ａ ４４．９８±１．６７ａ １３．４１±０．９４ａ １．１４±０．１０ａ ５．６５±０．０６ｂ ０．２５±０．０１ａ

ＭＦ ４３．６１±１．６４ａ ０．３５±０．０１ａ ２．２５±０．１３ａ ４１．５１±０．９５ａ ９．５９±１．３３ｂ ０．８２±０．０７ｂ ５．７２±０．０６ａ ０．２４±０．０１ａ

ＣＫ ２０．４０±０．４２ｃ ０．２７±０．０１ｂ １．１３±０．０２ｃ ２７．１５±３．５１ｂ １２．９３±０．５２ａ ０．８８±０．０２ｂ ５．７８±０．０６ａ ０．２３±０．０２ｂ

　 　 同一列不同小写字母表示在 ０． ０５ 水平上差异显著；ＳＯＣ：有机碳 Ｓｏｉｌ Ｏｒｇａｎｉｃ Ｃａｒｂｏｎ ；ＴＰ：全磷 Ｔｏｔａｌ Ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ；ＴＮ：全氮 Ｔｏｔａｌ Ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＮＨ＋
４⁃Ｎ：铵态氮

ａｍｍｏｎｉｕｍ；ＮＯ－
３⁃Ｎ：硝态氮 ｎｉｔｒａｔｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＡＰ：有效磷 Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ；ＳＷＣ：土壤含水率 Ｓｏｉｌ Ｗａｔｅｒ Ｃｏｎｔｅｎｔ

２．３　 不同造林模式下土壤真菌组成

不同造林模式下土壤真菌组成如图 １ 所示。 马尾松林地土壤样品中，门级水平除了未确定的真菌类群，
担子菌门（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）为优势类群，其相对丰度为 ５７．９３％，其次为被孢霉门（Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ）相对丰度为

９．９６％、子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）相对丰度为 ９．５０％，罗兹菌门 （Ｒｏｚｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ）相对丰度为 １．３８％。 光皮桦林地

土壤样品中，未确定的真菌类群相对丰度较大，后依次为子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）相对丰度为 ３５．０％，担子菌门

（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）相对丰度为 １．６８％，被孢霉门（Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ）相对丰度为 ０．８７％。 混交林土壤样品中，未
确定的真菌类群相对丰度所占比例较大为 ３０．９８％，子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）为优势类群，相对丰度为 ２８．００％，
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图 １　 不同造林模式土壤真菌群落相对丰度

　 Ｆｉｇ． １ 　 Ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｆｆｏｒｅｓｔａｔｉｏｎ ｍｏｄｅｓ
ＰＭ，马 尾 松 纯 林 Ｐｉｎｕｓ ｍａｓｓｏｎｉａｎａ； ＢＬ， 光 皮 桦 纯 林 Ｂｅｔｕｌａ
ｌｕｍｉｎｉｆｅｒａ；ＭＦ，马尾松⁃光皮桦混交林 Ｍｉｘｅｄ Ｆｏｒｅｓｔ；ＣＫ，未造林灌

草地 Ｃｏｎｔｒｏｌ ｃｈｅｃｋ。 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ：子囊菌门；Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ：担子菌

门； Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ：被孢霉门；ＧＳ０１：芽孢杆菌门；Ｒｏｚｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ：
罗兹菌门； Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ：球囊菌门； Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ： 壶菌门；
Ｚｏｏｐａｇｏｍｙｃｏｔａ： 捕 虫 霉 门； Ｏｌｐｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ： 油 壶 菌 门；
Ｋｉｃｋｘｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ：梳霉门 ；ｏｔｈｅｒｓ：其他；Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ：未分类

其次为担子菌门（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）相对丰度为 ２７．９４％、
被孢霉门（Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ）相对丰度为 ６．４９％。 而石

漠化灌草地土壤样品中，子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）相对丰

度 为 ６４． ００％ 为 优 势 类 群， 其 次 为 担 子 菌 门

（ Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ ） 相 对 丰 度 为 ８．６４％、 被 孢 霉 门

（Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ）相对丰度为 ２．４８％，未确定的真菌类

群相对丰度为 ２３． ９８％。 由图 ２ 可知，基于 ｂｉｎａｒｙ ＿
ｊａｃｃａｒｄ 距离分析土壤真菌群落 ｂｅｔａ 多样性， 组间存在

差异，但检验的可信度不高（Ｐ＞０．０５）。
利用 ＤＰＭ 分析石漠化区不同造林模式下土壤真菌

各个门种群的变化（表 ４），结果发现：相对丰度高于 １％
的核心菌门中，子囊菌门 （ Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ） 和担子菌门

（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）丰度变化值 ＤＰＭ＞０．４，因此我们认为石

漠化区不同造林模式土壤中子囊菌门和担子菌门菌群

为活跃菌群。
２．４　 土壤真菌多样性分析

Ａｌｐｈａ 多样性分析结果表明，３ 种不同造林模式下

的土壤真菌多样性指数存在显著差异（Ｐ ＜ ０． ０５） （表
５）。 ３ 种不同造林模式中，混交林土壤真菌物种总数高

于其他造林模式，混交林土壤真菌 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数显著高

于马尾松和光皮桦林地，而马尾松和光皮桦纯林之间差

异不显著，整体上真菌群落多样性表现为：混交林＞马

图 ２　 基于 ｂｉｎａｒｙ＿ｊａｃｃａｒｄ 距离土壤真菌群落 ｂｅｔａ 多样性分析

　 Ｆｉｇ．２　 Ｔｈｅ ｂｅｔａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｂａｓｅｄ
ｏｎ ｂｉｎａｒｙ＿ｊａｃｃａｒｄ ｄｉｓｔａｎｃｅ
Ｒ２表示不同分组对样品差异的解释度，即分组方差与总方差的比

值，Ｒ２越大表示分组对差异的解释度越高，表示分组差异越大，Ｐ
值小于 ０．０５ 时说明检验的可信度高

尾松林＞光皮桦林。 石漠化区土壤中存在大量未知的

真菌菌群，与未造林灌草地相比，造林后土壤真菌物种

总数明显增加，己知注释出的土壤真菌种的数量要高于

未造林灌草地。
目前研究认为环境因子是土壤微生物群落结构变

化的驱动力，而土壤性质的改变与土壤微生物群落结构

密切相关［２７］。 通过前面的研究发现石漠化区通过人工

造林后土壤微生物群落结构会发生显著变化。 因此我

们进一步以真菌的 ＯＴＵｓ 数据与土壤性质进行 Ｍａｎｔｅｌ
ｔｅｓｔ 分析，确定土壤真菌群落结构与土壤性质之间的关

系（表 ６）。 结果发现，在石漠化区不同林分类型土壤的

８ 个土壤性质（ＳＯＣ、ＴＮ、ＴＰ、ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ、ＮＯ－

３ ⁃Ｎ、ＡＰ、ｐＨ 值、
ＳＷＣ）均会对其产生影响，其中 ＳＯＣ、ＴＮ、ＴＰ、ＮＨ＋

４ ⁃Ｎ、
ＮＯ－

３ ⁃Ｎ、ｐＨ 值、ＳＷＣ 均对土壤真菌群落结构有极显著正

相关，ＡＰ 对土壤真菌群落结构呈现显著正相关影响，且
ＳＯＣ 和 ＴＮ 对真菌群落结构影响最大。
２．５　 不同造林模式下土壤真菌结构和土壤理化性质的

ＲＤＡ 分析

对土壤环境因子和门水平的真菌群落结构进行了冗余分析（ＲＤＡ），旨在提取与土壤性质相关的关键微
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生物类群（图 ３）。 ＲＤＡ 分析结果的第一轴可解释所有影响土壤真菌群落因子的 ３２．２７％，第二轴可解释所有

影响土壤真菌群落因子的 ２１．２２％，两轴累计解释量达 ５３．４９％。 此外，土壤 ｐＨ 值、ＮＯ－
３ ⁃Ｎ、ＮＨ＋

４ ⁃Ｎ、ＡＰ、ＴＰ、
ＳＷＣ 是影响各土壤真菌群落结构主要环境因子。 子囊菌（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）与 ｐＨ、ＴＰ、ＳＯＣ、ＴＮ、ＡＰ、ＮＯ－

３ ⁃Ｎ、含量

均呈正相关；担子菌门（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）和被孢霉门（Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ）主要与 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 成正相关，与 ｐＨ、ＴＰ、

ＳＯＣ、ＴＮ、ＡＰ、ＮＯ－
３ ⁃Ｎ 呈负相关。 罗氏菌门（Ｒｏｚｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ）与 ＳＷＣ 呈正相关。

表 ４　 不同真菌门丰度的 ＤＰＭ 值

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｔｈｅ ＤＰＭ ｖａｌｕｅｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｕｎｇａｌ ｐｈｙｌａ

门水平 Ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ ＰＭ ＢＬ ＭＦ ＣＫ ＤＰＭ

子囊菌门 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ ０．１００ ０．３８ ０．２８４ ０．６４ ０．５２０

担子菌门 Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ ０．５３５ ０．０１５ ０．３５１ ０．０８６ ０．５０５

被孢霉门 Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ ０．０８３ ０．００９ ０．０６７ ０．０２５ ０．０７４

芽孢杆菌门 ＧＳ０１ ０ ０．０１３ ０．０４７ ０．００３ ０．０４４

罗兹菌门 Ｒｏｚｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ ０．０１３ ０．００１ ０．００３ ０．００１ ０．０３５

球囊菌门 Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ ０ ０ ０．００２ ０ ０．０１４

壶菌门 Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ ０．００２ ０ ０．００１ ０．００４ ０．００５

　 　 ＤＰＭ：参数分散法 Ｐａｒａｍｅｔｅｒ ｄｉｓｐｅｒｓｉｏｎ ｍｅｔｈｏｄ

表 ５　 不同造林模式下土壤真菌群落多样性分析

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｆｆｏｒｅｓｔａｔｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎｓ

样地名称
Ｐｌｏｔ ｎａｍｅ ＯＴＵ ＡＣＥ

ＡＣＥ 指数
Ｃｈａｏ１

Ｃｈａｏ 指数
Ｄ

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数
Ｈ

Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 指数

ＰＭ ４４７．７５±１６．５６ａｂ ６１７．７３±２１．４１ｂ ５９５．０７±３．９８ａ ０．１５±０．０２ａ ２．８１±０．２１ｃ

ＢＬ ４３５．５０±１９．７１ｂ ５７０．４４±１４．３６ｃ ５６４．０１±１９．８５ａ ０．１８±０．０５ａ ２．７８±０．３３ｃ

ＭＦ ４８６．２５±１３．７７ａ ５７１．２４±１４．０５ｃ ５６５．２５±１４．６８ａ ０．０９±０．０３ａｂ ３．５１±０．３０ｂ

ＣＫ ３９９．６７±６．１２ｃ ６９４．９２±４０．０４ａ ５６０．１０±２４．２１ａ ０．０１±０．０１ａｂ ３．７８±０．０８ａ

　 　 ＯＴＵ：操作分类单位 Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ Ｕｎｉｔｓ；ＡＣＥ：样本中物种组成的丰富度和均匀度；Ｃｈａｏ１：描述样品中所含 ＯＴＵ 数目的指数；Ｄ：

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数： Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ；Ｈ：Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 指数： Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ ｉｎｄｅｘ

表 ６　 基于 Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔ 分析真菌群落与土壤之间的关系

Ｔａｂｌｅ ６　 Ｔｈｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｕｓｉｎｇ Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔ ａｎａｌｙｓｉｓ

土壤性质
Ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｒ Ｐ 土壤性质

Ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｒ Ｐ

ＴＰ ０．２６７０３ ０．００３ ＴＮ ０．４２５４３ ０．００１

ＳＯＣ ０．４４００８ ０．００１ ＡＰ ０．１２４４２ ０．０２７

ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ ０．２２２４９ ０．００４ ＳＷＣ ０．２８６６５ ０．００１

ＮＯ－
３ ⁃Ｎ ０．１９４９８ ０．００５ ｐＨ ０．３６８３７ ０．００１

　 　 ｒ： 相关系数值；Ｐ： 相关系数检验 Ｐ 值

３　 讨论

３．１　 不同造林模式下土壤理化性质的差异

不同类型人工林在 ０—２０ ｃｍ 土层土壤中 ＳＯＣ、ＴＮ、ＴＰ、ＡＰ 含量不同，其中马尾松林土壤中土壤养分含量

最低，可能是因为马尾松林为针叶林，枯枝落叶保水能力较弱，且针叶分解速度较慢，从而导致土壤肥沃度下

降。 其次，有机质能够在一定程度上改善土壤的结构，较高的有机质和全氮含量能提高土壤的疏松度和保水

能力。 土壤肥力同时也取决于当地气候、土壤形成条件、环境以及不同地区的人为影响［２７］。 有研究表明，不
同石漠化等级土壤养分含量差异显著，Ｎ、Ｐ、Ｋ 是影响石漠化地区物种组成的主要因子，其分布特征可以部分

解释草本和灌木分布的不均匀性［２８］。
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图 ３　 不同造林模式下土壤真菌群落样地－环境 ＲＤＡ 排序

Ｆｉｇ．３　 Ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｉ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ＲＤＡ ｓｏｒｔ ｏｆ ｓａｍｐｌｅ ａｒｅａ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｆｆｏｒｅｓｔａｔｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎｓ

ＲＤＡ： 冗余分析 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ；ＳＯＣ：有机碳 Ｓｏｉｌ Ｏｒｇａｎｉｃ Ｃａｒｂｏｎ ；ＴＰ：全磷 Ｔｏｔａｌ Ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ；ＴＮ：全氮 Ｔｏｔａｌ Ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ：铵态氮

Ａｍｍｏｎｉｕｍ；ＮＯ３－－Ｎ：硝态氮 Ｎｉｔｒａｔｅ Ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＡＰ：有效磷 Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ；ＳＷＣ：土壤含水率 Ｓｏｉｌ Ｗａｔｅｒ Ｃｏｎｔｅｎｔ；ｐＨ： ｐＨ 值；相同圆点代

表重复样品

石漠化地区不同植被恢复模式下土壤理化性质存在明显差异，有研究显示，相同土层条件下，针阔混交林

中土壤有机质、有效氮和土壤持水量均显著高于纯林，其土壤生物学性质更加完善［２９］。 与本研究结果相似，
混交林土壤的 ＳＯＣ、ＴＰ、ＴＮ 含量要高于纯林，可能是因为混交林中土壤真菌物种总数较多，真菌群落进行的

生理生化活动利于土壤有机质矿化和养分库的积累［３０—３１］。 马尾松为针叶树种，其凋落物以及根系分泌物中

含有多种酸性物质，更易使土壤酸化［３２］，所以其土壤 ｐＨ 值显著低于其他造林模式。 林隙土壤含水量出现差

异的主要原因在于有机质含量差异［３３］，本研究中混交林的 ＳＷＣ 显著低于纯林，可能是林下植物种类不同，混
交林凋落物种类更丰富，菌根和腐生真菌协同竞争相同的有机底物［３４］，凋落物分解较慢导致有机质含量增

加，但不利于土壤水分的积累，但为土壤微生物提供的营养生态位更全面（这与混交林真菌 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性较

高结果一致）。 因此，推测混交林凋落物和有机质分解速率大于两种纯林，进而导致土壤有机质累计较慢，土
壤蓄水能力较差。
３．２　 不同造林模式下土壤真菌群落组成和多样性

植被类型、气候、土壤及人为活动等多种因素均会影响土壤微生物群落结构组成［３５］，在立地条件相近的

情况下，土壤微生物群落组成结构产生差异的最主要原因是植被类型的不同［３６］。 本研究中，混交林的真菌群

落丰度最大，其次为马尾松纯林、光皮桦纯林。 出现这种现象可能是由于马尾松属于针叶树种，凋落物难分

解，土壤中有机质含量低于光皮桦林，加快了真菌的生长速度。 在不同的生态系统中，微生物群落的整体组成

可能存在较大差异，但优势菌群基本相似［３７］。 本研究中，子囊菌门和担子菌门在不同造林模式下的土壤真菌

中占有绝对优势，子囊菌门在光皮桦林中的丰度（３７．９９％）高于马尾松林（９．９７％），可能是因为子囊菌主要是

腐生菌，腐生菌可以分泌多种酶，以体外方式分解土壤中的有机质及动植物尸体，从而形成二氧化碳、无机盐

和简单的有机物，为植物生长提供养分，是土壤养分循环过程中的重要真菌，说明在石漠化地区种植光皮桦林
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可以提高子囊菌门真菌群落相对丰度，进一步改善土壤养分环境。 而马尾松林中担子菌门丰度远高于光皮桦

林，主要是因为马尾松林群落土壤土壤含水量较低，通气性良好，且土壤 ｐＨ 值较低，有利于提高担子菌门的

丰度［３８］。 这与沈芳芳等［３９］在陆地生态系统植物和土壤微生物群落多样性对全球变化的响应与适应研究进

展中所得出的结论一致。
土壤特性是影响土壤真菌多样性的重要因素［４０］，本研究中马尾松⁃光皮桦混交林 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数高于马尾

松和光皮桦纯林，由 Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔ 分析结果可知 ＳＯＣ 是影响不同造林模式下土壤真菌群落的主要因子，其次为

ＴＮ，可能是因为土壤 Ｃ 主要来源于有机质矿化和凋落物分解，土壤 Ｎ 的来源主要是凋落物的分解［４１］，真菌需

要氮养分来合成分解有机物的酶，而碳是真菌生物量的主要成分以及能量来源，土壤微生物会根据地上植物

的空间分布变化而发生变化［４２］，地上植被演替改变了植物组成及生理特性，从而导致进入土壤的有机碳随之

发生改变［４３］，因此不同造林模式下真菌群落存在差异。 本研究中石漠化地区土壤含水量较低，ＳＷＣ 对真菌

群落结构影响显著，这与前人研究结果相似［４４］。 有研究显示宿主植物对土壤中真菌多样性和种类影响显

著［４５］，因此，植物种类可影响根际微生物群落的结构和活性，根形态和根系分泌物可影响根际微生物群落的

物种特异性［４６］，地上植被多样性可能是影响地下真菌群落结构与多样性的原因之一，究竟石漠化区植物群落

乔木层、灌草层植物多样性与真菌多样性是否存在显著的相关性还需要未来做进一步研究。

４　 结论

湘西石漠化治理区内，与未造林灌草地相比，３ 种造林模式均提高了土壤 ＳＯＣ、ＴＰ 和 ＴＮ 含量，马尾松⁃光
皮桦混交林和光皮桦纯林土壤养分含量高于马尾松纯林。 马尾松⁃光皮桦混交林真菌可识别数量及多样性最

高。 而土壤 ＳＯＣ、ＴＮ 是导致土壤真菌群落结构出现差异的最主要的环境因子。 为提高该区土壤质量，实现植

被恢复，推荐光皮桦纯林作为其治理模式，更有利于石漠化生态系统结构稳定性的维持和功能的恢复，若选择

马尾松进行石漠化治理，则推荐采用混交林的种植模式。
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