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柏木人工林林窗位置对香椿细根分解及土壤真菌群落
多样性的影响

李德会１，李相君２，吴庆贵１，尹海峰２，李贤伟２，∗

１ 绵阳师范学院生态安全与保护四川省重点实验室，绵阳　 ６２１０００

２ 四川农业大学林学院，成都　 ６１１０３０

摘要：为了解林窗位置对香椿细根分解及土壤真菌群落多样性的影响，以川中丘陵区 ３０ａ 生柏木人工林为研究对象，采用

Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｍｉｓｅｑ 高通量测序技术研究 ２００ ｍ２人工林窗中心位置（ＧＣ）、边缘位置（ＧＢ）、郁闭林（ＣＣ）对香椿细根 ２ａ 自然分解后土

壤真菌群落结构及多样性的影响。 结果表明，林窗内不同位置之间微环境差异显著（Ｐ＜０．０５），土壤理化性质对林窗位置变化

的响应较细根养分元素更积极，ＧＢ 位置细根分解速率显著高于 ＧＣ 和 ＣＣ。 土壤真菌门水平在 ３ 个林窗位置间无显著差异，其
中子囊菌门、担子菌门是优势类群；腐生营养型真菌在 ３ 个林窗位置上具有显著差异，散囊菌目、粪壳菌目、肉座菌目、刺盾炱

目、伞菌目是 ３ 个位置上相对丰度值＞１％的优势类群，刺盾炱目、伞菌目相对丰度在 ＧＢ 和 ＣＣ 之间有显著差异（Ｐ＜０．０５）；青霉

属和曲霉属是真菌在属水平上的优势类群，其相对丰度在 ３ 个位置间有极显著差异（Ｐ＜０．０１）。 林窗位置未对真菌群落 α 多样

性产生显著影响，但群落 β 多样性对位置变化的响应显著。 ＧＢ 位置群落 β 多样性显著高于 ＧＣ 和 ＣＣ（Ｐ＜０．０５），共有种数量最

多，ＧＣ 位置特有种数量最多。 冗余分析发现较多环境因子对真菌群落的影响显著（Ｐ＜０．０１），Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔ（和 ｐａｒｔｉａｌ Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔ）
分析结果表明土壤 ｐＨ 值、土壤含水量、土壤温度、土壤速效磷、土壤全氮是真菌群落多样性的重要影响因子。 综上所述，林窗

内位置对土壤真菌类群构成和群落 β 多样性具有差异性影响，在柏木人工林内实施林窗式干扰有助于调节细根分解等地下生

态进程。
关键词：柏木人工林；林窗位置；细根分解；高通量测序；真菌群落多样性
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Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｃｙｐｒｅｓｓ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ ｆｏｒｅｓｔ； ｇａｐ ｌｏｃａｔｉｏｎｓ； ｆｉｎｅ ｒｏｏｔ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ； ＭｉＳｅｑ ｈｉｇｈ⁃ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ； ｆｕｎｇａｌ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

土壤真菌是森林生态系统中凋落物的主要分解者，作为植物⁃土壤互作效应的媒介之一［１］，在有机碳降

解、Ｎ ／ Ｐ 转换等过程中发挥着重要作用［２—３］。 真菌生态功能的实现取决于其群落多样性和功能动态，这一过

程既与真菌自身相关，也受环境干扰的影响［１—３］。 在大尺度空间背景下，土壤真菌群落主要受温度和海拔梯

度影响［４—５］；土壤理化性质等因子决定着真菌物种生存环境，亦对群落组成和多样性产生具体影响，使群落呈

现出小空间尺度异质性［６—８］。
细根是植物水养吸收的主要器官，其生命周期短，周转速率快［９—１０］。 细根分解是植物与土壤进行养分物

质循环和能量流动的重要进程［２］。 在凋落物底物分解过程中真菌群落经历了一系列类群或种群变化［１１—１２］，
其群落结构和多样性在有机质分解［１３］、植物生长［１］、促进养分循环和能量流动等生态过程中均发挥着重要

作用［３，１１，１４—１５］。
林窗是森林群落中由于自然灾害和群落演替导致优势树种死亡后在林冠层形成的空隙［１６—１７］。 林窗（包

括人工林窗）形成后会导致微地形、光环境、温湿度、土壤养分和水分状况等生态因子发生改变，其对土壤生

态过程的调控机制较为复杂［１８—２０］。 林窗内不同位置亦对土壤真菌群落特征和功能产生影响［３，６］。 Ｙａｎｇ
等［２１］采用磷酸脂肪酸方法发现土壤微生物活性从林窗中心到郁闭林下逐渐增强，相同尺度林窗内边缘位置

微生物量在碳氮含量上显著高于内部［２２］，土壤微生物量和功能多样性［２３］、土壤真菌类群聚集和网络关系也

存在位置梯度效应［６］。 较多研究证实林窗形成后土壤理化性质异质性对土壤真菌群落产生影响，但对于参

与细根分解的土壤真菌如何响应林窗内不同位置差异的研究鲜见报导。
本文研究区现存柏木（Ｃｕｐｒｅｓｓｕｓ ｆｕｎｅｂｒｉｓ）人工林系 ２０ 世纪 ８０ 年代在川中丘陵区营造的“长江防护林一

期”工程，成林后缺乏管理措施，树种单一，生态系统功能低下，呈现出退化趋势，严重影响了森林综合效益的

发挥［２４—２５］。 在我国生态文明发展的整体框架下，采用科学措施对柏木人工林开展林分结构调控与功能提升，
已成为当下重要的科学议题。 香椿（Ｔｏｏｎａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ），芸香目楝科香椿属落叶乔木，对环境条件耐受性好，兼具

食用药用价值，是柏木人工林林分结构调整引入的主要乡土树种。 本文以川中丘陵区 ３０ａ 生柏木人工林中

２０１４ 年开设的 ２００ ｍ２林窗为研究对象，探讨林窗内位置异质性对香椿细根分解 ２ａ 时土壤真菌群落多样性变

５８７２　 ７ 期 　 　 　 李德会　 等：柏木人工林林窗位置对香椿细根分解及土壤真菌群落多样性的影响 　
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化的影响，了解土壤地下生态进程对林窗位置异质性的响应，探索林窗式干扰对柏木人工林养分物质循环的

微生物影响机制，为实现森林质量精准提升提供理论依据。

１　 材料与方法

１．１　 研究区概况及试验样地设置

研究区位于四川省德阳市旌阳区和新镇，地处川中丘陵区北部边缘，属四川盆地中亚热带湿润季风气候

区，现存柏木人工林平均树高 ６．８ ｍ、平均胸径 ８．２ ｃｍ、郁闭度＞０．８，单位蓄积量不足 ５０ ｍ３ ／ ｈｍ２，远低于全国平

均水平（８３．６３ ｍ３ ／ ｈｍ２），属于典型的低产低效林［１７］。
试验样地位于和新镇永兴村（１０４°２５′３０″—１０４° ２５′４５″Ｅ，３１°０４′０８″—３１°０４′１５″Ｎ），海拔 ５１０—５３０ｍ，土壤

类型为紫色土。 ２０１４ 年 ３ 月在研究区内选择位于山体中坡位、坡向西南向、坡度 ２０°—２５°、立地条件相同、属
同一造林批次、生长状况及经营管理水平基本一致的柏木林进行林窗式疏伐改造后植入 ３ａ 生香椿（供试样地

香椿现存状况见表 １），各林窗间隔一个树高（６ ｍ）以上［２５］。 林窗为南北向长、东西向短的近似椭圆形，两轴

相交点为中心，沿中心点向外拓展 ３ ／ ４ 区域为边缘区（图 １）。 林窗面积计算 Ａ ＝ πＬＷ ／ ４，分别设定为 ２００ ｍ２

（２０ ｍ×１４ ｍ）、１５０ ｍ２（１８ ｍ×１１ ｍ）、１００ ｍ２（１５ ｍ×９ ｍ）、５０ ｍ２（１２ ｍ×６ ｍ）。 为探索香椿细根分解 ２ａ 时土壤

真菌群落多样性对林窗内位置异质性的响应，以研究区内最大尺度林窗（２００ ｍ２）对象，设置重复样地 ３ 个，每
个样地内设定中心位置（Ｇａｐ ｃｅｎｔｅｒ， ＧＣ）、边缘位置（Ｇａｐ ｂｏａｒｄｅｒ， ＧＢ）３ 个，以未开窗的柏木郁闭林（Ｃｌｏｓｅｄ
ｃａｎｏｐｙ， ＣＣ）为对照。

表 １　 ２００ ｍ２林窗内不同位置上香椿现状表

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｓｔａｔｕｓ ｏｆ Ｔｏｏｎａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｃａｔｉｏｎｓ ｉｎ ｇａｐ ２００

树种
Ｔｒｅｅ ｓｐｅｃｉｅｓ

林窗面积

Ｆｏｒｅｓｔ ｇａｐ ａｒｅａ ／ ｍ２
位置

Ｌｏｃａｔｉｏｎｓ
保存株数

Ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ Ｓａｖｅ ／ 株
树高

Ｔｒｅｅ ｈｅｉｇｈｔ ／ ｍ
胸径

Ｄｉａｍｅｔｅｒ ａｔ ｂｒｅａｓｔ ｈｅｉｇｈｔ ／ ｃｍ

香椿 Ｔｏｏｎａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ ２００
中心 ８ ４．３９ ４．９５

边缘 ５ ６．２６ ６．１４

图 １　 柏木人工林林窗内位置分区示意图

　 Ｆｉｇ．１　 Ｄｉａｇｒａｍｍａｔｉｃ ｍａｐ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｃａｔｉｏｎｓ ｉｎ ｆｏｒｅｓｔ ｇａｐ ｏｆ

ｃｙｐｒｅｓｓ ｆｏｒｅｓｔ

１．２　 野外试验设计及样品采集

２０１６ 年 ８ 月，使用根钻挖掘法获取 ５ａ 生香椿细根

样品（直径＜２ ｍｍ），洗净后于 ７０ °Ｃ 下烘干至恒重，剪
成＜２ ｃｍ 的小段充分混合称取 ４ ｇ，放入 １０×２０ ｃｍ、孔径

１００ μｍ 的尼龙分解袋中并封口和标记。 １１ 月在引入

香椿的试验林窗内选取中心、边缘位置和柏木纯林各 ３
个样点，每个样点埋设 ４ 个分解袋。 通过计算单位面积

土层细根分布量，于每个分解袋内装入原位土壤 ２５０ ｇ
与细根样品充分混合后回埋至细根主要分布土层，观察

分解 ２ａ 时林窗位置对细根降解速率及土壤真菌群落多

样性的影响。 ２０１８ 年 １１ 月，采集分解袋内土壤样品，
使用 ５０ ｍＬ 无菌离心管装取样品后于 ４ ℃保存并快速

带回实验室（中国科学院成都生物所微生物分子与生

理生态实验室）进行高通量测序分析，剩余土壤样品作

理化性质分析，并对香椿细根样品进行质量损失及养分

含量测定。
１．３　 土壤理化性质和细根养分含量测定

土壤温度 （ ＳＴ）、土壤含水量 （ ＳＷＣ） 测定采用

６８７２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４２ 卷　
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Ｔｈｅｒｍｏｃｈｒｏｎ ｉＢｕｔｔｏｎ Ｄｅｖｉｃｅ（ＤＳ１９２１⁃Ｇ， Ｍａｘｉｍ，Ｉｎｔｅｇｒａｔｅｄ， Ｓａｎ Ｊｏｓｅ， ＣＡ， ＵＳＡ）连续记录；采用电位法测定土

壤 ｐＨ 值；采用重铬酸钾氧化容量法测定土壤有机质、植物组织碳含量；采用凯氏定氮法测定土壤、植物组织

全氮含量；采用碳酸氢钠⁃盐酸浸提———钼锑抗比色法测定土壤速效磷；采用原子分光光度计法测定组织钙、
镁含量（ＬＹ ／ Ｔ１２７１—１９９９）；木质素、纤维素、半纤维含量测定采用“范式中性洗涤纤维法”，采用重铬酸钾硫

酸亚铁加热法测定洗涤后的木质素含量，采用重铬酸钾硫酸亚铁滴定法测定纤维素含量，采用碘铜法测定半

纤维含量。 香椿细根干物质残留率计算：Ｗ ＝Ｘ ｔ ／ Ｘ０×１００％，式中 Ｗ 为细根残留率（％），Ｘ ｔ为分解 ｔ 阶段香椿

细根残留质量（ｇ），Ｘ０为初始干物质量（ｇ）。 细根分解率：Ｄｗ ＝ １－Ｗ；养分元素质量残留率：Ｎ ＝Ｎｔ ／ Ｎ０×１００％ ＝
（Ｘ ｔ×Ｃ ｔ） ／ （Ｘ０×Ｃ０）×１００％，式中 Ｎ 表示养分元素质量残留率（％），Ｎｔ为分解 ｔ 时间养分元素储量（ｇ），Ｎ０为初

始养分元素储量（ｇ），Ｃ ｔ为解 ｔ 时间养分元素浓度（％），Ｃ０为初始养分元素浓度（％）。 细根养分元素释放率：
ＤＮ＝ １－Ｎ。
１．４　 土壤真菌 ＤＮＡ 提取、扩增、测序

采用 ＭＯ ＢＩＯ 强力土壤 ＤＮＡ 提取试剂盒（ＭＯ ＢＩＯ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｉｅｓ， Ｃａｒｌｓｂａｄ， ＣＡ， ＵＳＡ）提取土壤样本基因

组；以稀释后的基因组 ＤＮＡ 为模板，使用带 Ｂａｒｃｏｄｅ 的特异引物和高效高保真的酶（ＴａＫａＲａ， Ｄａｌｉａｎ）进行

ＰＣＲ 扩 增， 使 用 正 向 引 物 ＩＴＳ４ （ ５′ ｜ ＴＣＣＴＣＣＧＣＴＴＡＴＴＧＡＴＡＴＧＣ⁃ ３′） 和 反 向 引 物 ｇＩＴＳ７Ｆ （ ５′ ｜
ＧＴＧＡＲＴＣＡＴＣＧＡＲＴＣＴＴＴＧ⁃３′）对真菌 ＩＴＳ２ 区段进行 ＰＣＲ 扩增（扩增体系包括：ＰＣＲ ＭＩＸ１２．５μＬ，ＩＴＳ４ 引物 １
μＬ，ｇＩＴＳ７ 引物 １ μＬ，ＤＮＡ１ μＬ，ｄｄＨ２Ｏ９．５ μＬ；ＰＣＲ 反应条件为 ９４ ℃预变性 ５ ｍｉｎ，３４ 个循环：“９４℃变性 ３０
ｓ，５６ ℃退火 ３０ ｓ，６８℃延伸 ４５ ｓ，７２℃终延伸 １０ ｍｉｎ”，两次 ＰＣＲ 扩增反应后混合；使用 １％的琼脂糖凝胶电泳

检测 ＰＣＲ 产物，胶回收试剂盒（ＤＮＡ Ｇｅｌ Ｅｘｔｒａｃｔｉｏｎ Ｋｉｔ）回收目的条带，使用 Ｎａｎｏｄｒｏｐ 测定浓度和质量，根据

ＰＣＲ 回收产物浓度进行等量混样；ＴｒｕＳｅｑ􀳏 ＤＮＡ ＰＣＲ ｜ Ｆｒｅｅ Ｓａｍｐｌｅ Ｐｒｅｐａｒａｔｉｏｎ Ｋｉｔ 建库试剂盒进行文库构建并

定量，文库合格后由中科院成都生物所环境基因组高通量测序平台使用 ＭｉＳｅｑＴＭ 测序仪（ Ｉｌｌｕｍｉｎａ， Ｓａｎ
Ｄｉｅｇｏ， ＣＡ， ＵＳＡ）上机测序。
１．５　 生物信息数据统计与分析

Ｐａｉｒｅｄ⁃ｅｎｄ 序列拼接：使用 ＦＬＡＳｈ（Ｖ１．２．７， ｈｔｔｐ： ／ ／ ｃｃｂ． ｊｈｕ．ｅｄｕ ／ ｓｏｆｔｗａｒｅ ／ ＦＬＡＳＨ ／ ）对每个样品 ｒｅａｄｓ 进行

拼接获取原始 Ｔａｇｓ 数据（Ｒａｗ Ｔａｇｓ）；序列质量控制：将拼接后原始 Ｔａｇｓ 严格过滤处理得到高质量的 Ｔａｇｓ 数

据（Ｃｌｅａｎ Ｔａｇｓ，参照 ＱＩＩＭＥ Ｖ１．９．０，ｈｔｔｐ： ／ ／ ｑｉｉｍｅ．ｏｒｇ ／ ｓｃｒｉｐｔｓ ／ ｓｐｌｉｔ＿ｌｉｂｒａｒｉｅｓ＿ｆａｓｔｑ．ｈｔｍｌ 的 Ｔａｇｓ 质量控制流程），
利用 Ｕｓｅａｒｃｈ 软件（ｖ８．０，ｈｔｔｐ： ／ ／ ｄｒｉｖｅ５．ｃｏｍ ／ ｕｐａｒｓｅ ／ ）检测嵌合体序列，去除后得到最终的有效数据（Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ
Ｔａｇｓ）；聚类：使用 ＱＩＩＭＥ 对全部有效数据进行聚类（ｃｄ⁃ｈｉｔ 方法），默认以 ９７％相似性将序列聚类成为 ＯＵＴ
（Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ Ｕｎｉｔｓ），选取 ＯＴＵ 出现频数最高的代表性序列，去除只有 １ 条序列的 Ｓｉｎｇｌｅｔｏｎ；利用

ＱＩＩＭＥ 对 ＯＴＵ 代表序列进行物种注释（ｈｔｔｐｓ ／ ／ ｕｎｉｔｅ．ｕｃ．ｅｅ）；使用 ＦＵＮＧｕｉｌｄ 进行真菌生态营养模式预测；使用

ｇｇｐｌｏｔ２ 绘制影响因子在林窗位置间的变化情况；采用非参数多元方差分析（ＰＥＲＭＡＮＯＶＡ ／ Ａｄｏｎｉｓ）、随机置换

（Ｒａｎｄｏｍｉｚｅｄ Ｐｅｒｍｕｔａｔｉｏｎ Ｔｅｓｔ）检验不同位置微环境异质性和环境因子差异情况；利用 ＱＩＩＭＥｖ１．９ 计算 α 多样

性指数： Ｃｈａｏ１ 指数 （ Ｃｈａｏ１）、观测到的 ＯＴＵ 数 （ Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ＯＴＵｓ）、香农指数 （ Ｓｈａｎｎｏｎ）、 辛普森指数

（Ｓｉｍｐｓｏｎ），采用随机置换检验 α 多样性指数在不同位置变化是否显著；通过多元分散置换（Ｐｅｒｍｕｔａｔｉｏｎａｌ Ｔｅｓｔ
ｏｆ Ｍｕｌｔｉｙａｒｉａｔｅ Ｄｉｓｐｅｒｓｉｏｎｓ， ＰＥＲＭＤＩＳＰ，９９９ 次迭代）、非参数多元方差分析（Ａｄｏｎｉｓ）、相似性分析（ＡＮＯＳＩＭ）、
多响应置换过程分析（Ｍｕｌｔｉ Ｒｅｓｐｏｎｓｅ Ｐｅｒｍｕｔａｔｉｏｎ Ｐｒｏｃｅｄｕｒｅ， ＭＲＰＰ）、主坐标分析（ＰＣｏＡ）检验真菌群落 β 多

样性差异性对林窗位置的响应；采用非丰度加权分析（ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ ＵｎｉＦｒａｃ）描述各降解阶段不同位置间特有

种和共有种，使用 Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔ（ｐａｒｔｉａｌ Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔ）、冗余分析（Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ， ＲＤＡ）检测生物和非生物因

子与真菌群落组成的相关性，并计算相关性系数，判断驱动真菌群落组成变化的关键因子及影响程度。

２　 结果与分析

２．１　 不同林窗位置土壤理化性质和细根养分含量变化

３ 个供试林窗位置之间存在显著的空间异质性（Ｐ＜０．００１）（图 ２），土壤理化性质在不同位置上差异显著

７８７２　 ７ 期 　 　 　 李德会　 等：柏木人工林林窗位置对香椿细根分解及土壤真菌群落多样性的影响 　
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图 ２　 多元置换分析显示林窗位置环境差异

　 Ｆｉｇ．２　 Ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｏｆ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ａｍｏｎｇ ｇａｐ

ｌｏｃａｔｉｏｎｓ ｂｙ ＰＥＲＭＤＩＳＰ

（Ｐ ＜０．０５）（表 ２）。 土壤温度从 ＧＣ 到 ＣＣ 位置逐渐降

低，土壤湿度则呈上升趋势；受研究区成土母质影响，不
同位置土壤 ｐＨ 值均在 ８．０ 左右；观察到 ＧＢ 位置土壤

速效磷、土壤有机质、土壤全氮含量最高，ＣＣ 位置最低。
观察到 ３ 个位置上香椿细根分解速率各异，ＧＢ 位

置降解速率最高，质量损失率为 ４０．８６％，ＧＣ 和 ＣＣ 位

置降解速率分别为 ２７．８９％和 ２７．４８％，ＧＢ 位置细根降

解速率显著高于 ＧＣ 和 ＣＣ 位置（Ｐ＜０．０５）。 细根组织

中固定（储存）的各类养分元素含量伴随着降解过程的

持续而改变，木质素、纤维素、半纤维素含量逐渐降低，
碳、氮以积累为主， 钙、 镁则交替进行释放和积累

（表 ３）。
２．２　 不同林窗位置土壤真菌类群构成

３ 个林窗位置细根样品中共检测出 ９６８４ 条真菌物

种 ＯＴＵｓ，包括子囊菌门 （ Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）、 担子菌门 （ Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）、 壶菌门 （ Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）、 接合菌门

（Ｚｙｇｏｍｙｃｏｔａ）及球菌门（Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ）。 在 ＧＣ 位置样品中检测出 ５ 门、１９ 纲、６２ 目、１８７ 属真菌；在 ＧＢ 位置

样品中检测出 ５ 门、１７ 纲、６２ 目、１９８ 属真菌；在 ＣＣ 位置检测出 ５ 门、１８ 纲、５９ 目、１９２ 属真菌。 子囊菌门和担

子菌门是 ３ 个供试位置的优势真菌类群（图 ３），但在门水平层次不同位置间真菌物种构成及相对丰度差异不

显著（Ｒ２ ＝ ０．２１７，Ｐ＝ ０．２１６；Ｒ２ ＝ ０．０３９，Ｐ＝ ０．８１４；Ｒ２ ＝ ０．０７４，Ｐ ＝ ０．４７７）。 基于 ＦＵＮＧｕｉｌｄ 进行真菌群落营养模

式预测显示，腐生类、病原类营养模式在不同位置上呈现出明显差异（表 ４），腐生类真菌相对丰度从 ＧＢ 到 ＣＣ
呈降低趋势。 在目水平上相对丰度值前 １１ 的类群中，散囊菌目（Ｅｕｒｏｔｉａｌｅｓ）、肉座菌目（Ｈｙｐｏｃｒｅａｌｅｓ）、粪壳菌

目（Ｓｏｒｄａｒｉａｌｅｓ）、刺盾炱目（Ｃｈａｅｔｏｔｈｙｒｉａｌｅｓ）及伞菌目（Ａｇａｒｉｃａｌｅｓ）是供试位置上的优势类群（图 ３），其相对丰

度存在位置差异，Ｇｅｏｇｌｏｓｓａｌｅｓ、圆盘菌目（Ｏｒｂｉｌｉａｌｅｓ）目真菌类群相对丰度在 ＧＢ 和 ＧＣ 之间差异显著，小囊菌

目（Ｍｉｃｒｏａｓｃａｌｅｓ）、Ｓｏｒｄａｒｉａｌｅｓ、瓶口衣目（Ｖｅｒｒｕｃａｒｉａｌｅｓ）真菌在 ＧＣ 和 ＣＣ 位置间具有显著差异（Ｐ＜０．０５）；
Ｇｅｏｇｌｏｓｓａｌｅｓ、Ｏｒｂｉｌｉａｌｅｓ、Ｐｌｅｏｓｐｏｒａｌｅｓ 目真菌相对丰度在 ＧＣ 和 ＧＢ 间有显著差异（Ｐ＜０．０５）。 如图 ３ 所示，圆盘

表 ２　 土壤理化性质在林窗位置间的变化

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｍｏｎｇ ｔｅｓｔｅｄ ｇａｐ ｌｏｃａｔｉｏｎｓ

林窗位置
Ｌｏｃａｔｉｏｎ

土壤温度
ＳＴ ／ ℃

土壤含水率
ＳＷＣ％ 土壤 ｐＨ 土壤速效磷

ＳＮＰ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ）
土壤有机质
ＳＯＣ ／ （ｇ ／ ｋｇ）

土壤全氮
ＳＴＮ ／ （ｇ ／ ｋｇ）

中心 Ｇａｐ ｃｅｎｔｅｒ （ＧＣ） ６．４８３±０．１５３ａ ５７．８８３±０．２０８ａ ８．３４±０．０２４ａ ４．１９±０．３３７ｂ ３．６５８±０．０８４ｂ ０．３１８±０．０１３ｂ

边缘 Ｇａｐ ｂｏｒｄｅｒ （ＧＢ） ５．９９１±０．１０４ｂ ５９．７６４±０．３５９ｂ ８．３１５±０．０２２ｂ ５．５６７±０．２１ａ ４．６０４±０．１２９ａ ０．３７４±０．０１４ａ

郁闭林 Ｃｌｏｓｅｄ ｃａｎｏｐｙ （ＣＣ） ５．５８３±０．０９４ｃ ６３．２５８±０．５０９ｃ ８．２８９±０．０２２ｃ ３．２４３±０．０８６ｃ ３．４３±０．０３ｃ ０．３０３±０．０１４ｃ

　 　 表中“±”表示平均值，相同指标同一列中不同小写字母表示差异显著（Ｐ＜０．０５）；ＳＴ：土壤温度 Ｓｏｉｌ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ； ＳＷＣ 土壤含水量： Ｓｏｉｌ ｗａｔｅｒ

ｃｏｎｔｅｎｔ； ＳＮＰ：土壤有效磷 Ｓｏｉｌ ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ； ＳＯＣ：土壤有机碳 Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ； ＳＴＮ：土壤全磷 Ｓｏｉｌ ｔｏｔａｌ ｎｉｔｏｇｅｎ

表 ３　 细根养分含量在林窗位置间的变化

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｈｅ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｄｕｒｉｎｇ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｓｔａｇｅｓ ａｍｏｎｇ ｔｅｓｔｅｄ ｇａｐ ｌｏｃａｔｉｏｎｓ

林窗位置
Ｇａｐ ｌｏｃａｔｉｏｎ

细根养分含量 Ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ｆｉｎｅ ｒｏｏｔｓ

总碳
ＴＣ ／ ％

总氮
ＴＮ ／ ％

碳氮比
Ｃ ／ Ｎ

钙
Ｃａ ／ ％

镁
Ｍｇ ／ ％

木质素
Ｌｉｇｎｉｎ ／ ％

纤维素
Ｃｅｌｌｕｌｏｓｅ ／ ％

半纤维素
Ｈｅｍｉｃｅｌｌｕｌｏｓｅ ／ ％

中心 ＧＣ ３１．１０９±３．１２２ａ ０．９５６±０．０８５ｂ ３３．０２５±６．０５ａ ４．８７６±０．２６２ｂ ０．８６２±０．１４３ｂ ２４．７７１±４．５３９ａ １５．４３３±２．８９９ａ ６．７２±０．５２６ｂ

边缘 ＧＢ ３０．７２１±５．１２６ａ １．０８２±０．１７８ａ ２９．８７±９．８８８ａ ５．６３８±０．２３３ａ １．１３２±０．１４１ａ ２２．４７７±５．２４４ｂ １４．５８１±３．２９４ａ ５．６５７±０．４４５ｃ

郁闭林 ＣＣ ３３．１３３±３．９４８ａ １．０１１±０．１９７ａｂ ３４．６５６±１０．５９ａ ５．６６８±０．０６８ａ １．１４３±０．１７３ａ ５．２４±２２．４７７ａｂ １５．４１２±４．１７ａ ７．３２１±０．４８１ａ

　 　 表中“±”表示平均值，同一列中不同小写字母表示差异显著（Ｐ ＜０．０５）；ＴＣ：总碳含量 Ｔｏｔａｌ ｃａｒｂｏｎ； ＴＮ： 总氮含量 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｏｇｅｎ

８８７２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４２ 卷　
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菌属 （ Ｏｒｂｉｌｉａ）、 曲霉属 （ Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ）、 枝顶孢霉属 （ Ａｃｒｅｍｏｎｉｕｍ）、 圆孢霉属 （ Ｓｔａｐｈｙｌｏｔｒｉｃｈｕｍ）、 毛壳属

（Ｃｈａｅｔｏｍｉｕｍ）属真菌相对丰度在 ＧＢ 和 ＣＣ 位置间存在差异显著（Ｐ＜０．０５），青霉属（Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ）、藤仓赤霉属

（Ｇｉｂｂｅｒｅｌｌａ）属相对丰度在 ＧＣ 和 ＧＢ 位置间存在显著差异；而在 ＧＣ 和 ＣＣ 位置，观察到 Ｏｒｂｉｌｉａ、Ｇｉｂｂｅｒｅｌｌａ、
Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ 属真菌类群有显著的相对丰度差异。

表 ４　 不同位置真菌群落生态营养型相对丰度

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｔｒｏｐｈｉｃ ｍｏｄｅｓ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

生态营养型
Ｔｒｏｐｈｉｃ ｍｏｄｅ

林窗位置 Ｇａｐ ｌｏｃａｔｉｏｎｓ

ＧＣ ＧＢ ＣＣ

致病型 Ｐａｔｈｏｔｒｏｐｈ ３．５４９±１．０５ａ ５．２６６±２．４１４ａｂ ６．８８２±４．２２５ｂ

致病腐生型 Ｐａｔｈｏｔｒｏｐｈ ＆ Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ １．９１２８±１．００５ ２．９７３±２．１０２ １．２６５±０．８０１

致病腐生共生型 Ｐａｔｈｏｔｒｏｐｈ ＆ Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ ＆ Ｓｙｍｂｉｏｔｒｏｐｈ ３．７５２±１．１２５ ４．１２８±２．２４６ ２．６５７±３．０７１

致病共生型 Ｐａｔｈｏｔｒｏｐｈ ＆ Ｓｙｍｂｉｏｔｒｏｐｈ ０．２１８±０．０５８ ０．１９６±０．１３８ ０．１６８±０．０４５

腐生型 Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ ３８．２２７±７．５２６ａ ２８．０５±９．３２ｂ １９．００６±６．０２１ｂ

腐生共生型 Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ ＆ Ｓｙｍｂｉｏｔｒｏｐｈ ０．１６３±０．０５４ ０．１５３±０．１３８ ０．１８８±０．１７２

共生型 Ｓｙｍｂｉｏｔｒｏｐｈ ２．８３３±０．４８１ １．９５２±０．６４ ２．３７５±１．１２

　 　 表中“±”表示平均值，同一列中不同小写字母表示差异显著（Ｐ＜０．０５）

非丰度加权分析（ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ ＵｎｉＦｒａｃ）表明 ＯＴＵ 水平真菌群落成员在不同林窗位置间的共有种和特有种

均存在差异（图 ４）。 在 ＣＣ 林窗位置的特有种数量最高（３０７），在 ＧＢ 林窗位置的特有种数量最低（１８７）；３ 个

林窗位置的共有种有 ８５５ 个，在 ＧＣ 和 ＣＣ 位置间共有种为 ２５０ 个，在 ＧＢ 和 ＧＣ 位置间的共有种数量最少

（１９０）。
２．３　 不同林窗位置真菌群落 α 多样性变化及其与环境相关性

Ｓｐｅａｒｍａｎ′ｓ 秩相关分析显示出 ３ 个林窗位置的真菌群落 α 多样性指数与影响因子之间的相关性（表 ５）。
相对于植物养分含量，真菌群落 α 多样性指数与土壤理化性质之间具有较明显的相关性，ＳＴＮ 与 Ｓｉｍｐｏｎ 指数

呈极显著正相关（Ｐ＜０．０１），ＳＮＰ 与 Ｓｉｍｐｏｎ 指数、Ｓｈａｎｎｏｎ 指数呈显著正相关（Ｐ＜０．０５）。 表中数值代表生物和

非生物因子对 α 多样性指数的影响程度，其中细根组织 Ｃａ 含量对多样性指数影响程度最高。

表 ５　 不同林窗位置真菌群落 α多样性指数与影响因子间的相关性

Ｔａｂｌｅ ５　 Ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｉｃｅｓ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓ ｗｉｔｈ ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｃｏｎｔｅｎｔ ａｍｏｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ

ｇａｐ ｌｏｃａｔｉｏｎｓ

α 多样性指数
Ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ
ｉｎｄｉｃｅｓ

林窗位置 Ｇａｐ ｌｏｃａｔｉｏｎｓ Ｓｐｅａｒｍａｎ′ｓ 秩相关 Ｓｐｅａｒｍａｎ′ｓ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓ

ＧＣ ＧＢ ＣＣ ＳＴ ＳＷＣ ｐＨ ＳＮＰ ＳＯＣ ＳＴＮ ＴＣ ＴＮ ＣＮ Ｃａ Ｍｇ Ｌｉｇｎｉｎ Ｃｅｌｌｕｌｏｓｅ Ｈｅｍｉｃ
ｅｌｌｕｌｏｓｅ

Ｃｈａｏ 指数 ５１８．５７６±８３．０３３ ５０２．８１４±３７．１２８ ５３４．２２８±５８．２７６ －０．０１０ －０．０２６ －０．０６０ ０．０４３ －０．０２４ ０．００４ －０．０６５ ０．０７２ －０．１０３ －０．０９３ ０．１０３ －０．１９７ －０．１６２ ０．１２３

Ｏｂｓｅｒｖｅｄ＿ｓｐｅｃｉｅｓ 指数 ３６７．３３３±３９．１７５ ３４８．６６７±２５．０４１ ３７８．１６７±３４．５９１ ０．０７７ －０．１０１ －０．０３１ －０．０４１ －０．１５１ －０．１０３ ０．０１９ －０．００２ －０．０１６ －０．２７２ －０．０６２ －０．０６４ －０．１１６ ０．１７６

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数 ５．６２９±０．５３２ ５．９７１±０．２０２ ５．５６２±０．６４９ －０．０５１ ０．０８１ －０．１２９ ０．２７４ ０．２３７ ０．３７１ －０．０５２ ０．０６０ －０．０４１ ０．１８２ ０．１１９ －０．１１５ －０．０１７ －０．１６７

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数 ０．９３５±０．０３５ ０．９６７±０．００６ ０．９３７±０．０４９ －０．１８４ ０．１９８ －０．１９９ ０．３７９ ０．２９４ ０．４７３ －０．０５１ ０．０７８ －０．０７５ ０．４４０ ０．２１３ －０．１５２ ０．０４８ －０．２９８

２．４　 不同林窗位置真菌群落 β 多样性变化

使用多元分散置换分析（ＰＥＲＭＤＩＳＰ）检测发现，真菌群落 β 多样性在不同林窗位置间存在差异（图 ５）。
ＧＢ 位置 β 多样性最高、ＣＣ 位置最低，意味着在 ＧＢ 位置的真菌群落异质化程度最高，而在 ＣＣ 林窗位置的真

菌群落同质化程度较高，ＰＣｏＡ 分析显示 ＧＣ 位置的真菌群落 β 多样性介于 ＧＢ 和 ＣＣ 之间（图 ５）。 通过

ＰＥＲＭＡＮＯＶＡ、ＡＮＯＳＩＭ 及 ＭＲＰＰ 分析发现（表 ６），在 ＧＢ 和 ＣＣ、ＧＣ 和 ＣＣ 位置间真菌群落构成均存在显著差

异差，在 ＧＢ 和 ＧＣ 位置间真菌群落组成则无显著差异。
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图 ３　 不同林窗位置间真菌群落相对丰度组成

Ｆｉｇ．３　 Ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｔａｘａ ａｍｏｎｇ ｔｅｓｔｅｄ ｇａｐ ｌｏｃａｔｉｏｎｓ，ｏｎｌｙ ｔｈｅ ｔａｘａ ｗｉｔｈ ａｖｅｒａｇｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｔｏｐ １１ ａｒｅ

ｓｈｏｗｎ， ｔａｘａ ｗｉｔｈ ｌｏｗ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｒｅ ｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ａｓ ｏｔｈｅｒｓ

Ｆｕｎｇｉ＿ｐｈｙ ＿ Ｉｎｃｅｒｔａｅ ＿ ｓｅｄｉｓ 厚壁菌门； Ｒｏｚｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ：罗兹菌门； Ｐｅｚｉｚｏｍｙｃｏｔｉｎａ ＿ ｏｒｄ ＿ Ｉｎｃｅｒｔａｅ ＿ ｓｅｄｉｓ：盘菌目； Ｇｅｏｇｌｏｓｓａｌｅｓ：格孢腔菌目；

Ｐｌｅｏｓｐｏｒａｌｅｓ：假球壳目；Ｓｔｉｌｂｅｌｌａ：束梗孢属；Ｆｕｓａｒｉｕｍ：镰刀菌属

　 　 通过 Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔ 检验分析，发现大部分细根组织养分含量和土壤理化性质与真菌群落存在正相关关系

（图 ６），Ｃ ／ Ｎ、ＳＴ 及 ＳＷＣ 与真菌群落呈显著相关（Ｐ＜０．０５），ＳＮＰ、ＳＯＣ、ＳＴＮ、ＴＣ 与真菌群落有极显著相关性

（Ｐ＜０．０１）。 经 ｐａｒｔｉａｌ Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔ 检验分析发现，当环境因子被单独控制时，仅有 ＳＮＰ、ＳＯＣ、ＳＴＮ 与真菌群落之
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间呈显著相关（Ｐ＜０．０５，ＳＴＮ：Ｐ＜０．０１）。

图 ４　 不同林窗位置真菌群落共有种 ／特有种分布

Ｆｉｇ．４　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｓｈａｒｅｄ ａｎｄ ｅｎｄｅｍｉｃ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｍｏｎｇ ｔｅｓｔｅｄ ｇａｐ ｌｏｃａｔｉｏｎｓ

图 ５　 不同林窗位置间真菌群落 β 多样性变化

Ｆｉｇ．５　 Ｉｍａｇｅｓ ｏｆ βｄｉｖｅｒｓｉｔｉｅｓ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｍｏｎｇ ｖａｒｉｏｕｓ ｇａｐ ｌｏｃａｔｉｏｎｓ

ＰＣｏＡ： ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏ⁃ｏｒｄｉｎａｔｅｓ ａｎａｌｙｓｉｓ 主坐标分析

表 ６　 真菌群落组成在不同林窗位置间差异性检验

Ｔａｂｌｅ ６　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｏｆ Ｔｏｏｎａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ ａｍｏｎｇ ｇａｐ ｌｏｃａｔｉｏｎｓ ｂｙ ＰＥＲＭＡＮＯＶＡ，ＡＮＯＳＩＭ ａｎｄ ＭＲＰＰ

林窗位置
Ｇａｐ ｌｏｃａｔｉｏｎ

非参数多元方差分析
ＰＥＲＭＡＮＯＶＡ

相似性分析
ＡＮＯＳＩＭ

多响应置换过程分析
ＭＲＰＰ

Ｒ２ Ｐ Ｒ２ Ｐ Ｅｘｐｅｃｔｅｄ．ｄｅｌｔａ Ｐ

中心 ＧＣ 边缘 ＧＢ ０．０８６ ０．００１ ０．３３１ ０．００２ ０．７７５ ０．００２

中心 ＧＣ 郁闭 ＣＣ ０．０６３ ０．０１３ ０．１４９ ０．０２９ ０．７７２ ０．００７

边缘 ＧＢ 郁闭 ＣＣ ０．０６９ ０．００８ ０．２０３ ０．０１ ０．７７５ ０．０１

　 　 ＰＥＲＭＤＩＳＰ ：Ｐｅｒｍｕｔａｔｉｏｎａｌ Ｔｅｓｔ ｏｆ Ｍｕｌｔｉｙａｒｉａｔｅ ＤｉｓｐｅｒｓｉｏｎｓＡＮＯＳＩＭ：Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｉｅｓ；ＭＲＰＰ： Ｍｕｌｔｉ Ｒｅｓｐｏｎｓｅ Ｐｅｒｍｕｔａｔｉｏｎ Ｐｒｏｃｅｄｕｒｅ
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经冗余分析发现，较多环境因子对真菌群落的影响程度达到极显著水平（Ｐ＜０．０１），表明经过 ２ａ 时间真

菌群落对环境异质性的适应能力越来越强（图 ７）。 土壤 ｐＨ（Ｒ２ ＝ ０．１４３，Ｐ ＝ ０．００１）、ＳＴ（Ｒ２ ＝ ０．５２，Ｐ ＝ ０．００１）
是 ＧＣ 位置上重要的非生物影响因子；细根组织钙含量（Ｒ２ ＝ ０．４６８，Ｐ ＝ ０．００１）、半纤维素含量（Ｒ２ ＝ ０．４５７，Ｐ ＝
０．００１）、木质素含量（Ｒ２ ＝ ０．０８６，Ｐ ＝ ０．２０３）分别对 ＣＣ 林窗位置真菌群落产生主要影响；在 ＧＢ 林窗位置，ＳＯＣ
（Ｒ２ ＝ ０．６５１，Ｐ＝ ０．００１）、ＳＴＮ（Ｒ２ ＝ ０．６０７，Ｐ＝ ０．００１）是该位置真菌群落的重要影响因子。

图 ６　 环境影子对真菌群落影响（Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔ，和偏 Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔ 分析）

Ｆｉｇ．６　 Ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ ｏｆ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｖａｒｉａｂｌｅｓ ｏｎ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔ： Ｍａｎｔｅｌ 检验；Ｐａｒｔｉａｌ Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔ：偏 Ｍａｎｔｅｌ 检验；Ｃｅｌｌｕｌｏｓｅ： 纤维素；Ｈｅｍｉｃｅｌｌｕｌｏｓｅ：半纤维素；Ｌｉｇｎｉｎ： 木质素；ＳＮＰ： Ｓｏｉｌ ａｖａｉｌａｂｌｅ

ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ 土壤有效磷；ＳＯＣ： Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ 土壤有机碳；ＳＴ： Ｓｏｉｌ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ：土壤温度；ＳＴＮ： Ｓｏｉｌ ｔｏｔａｌ ｎｉｔｏｇｅｎ ：土壤全磷；ＳＷＣ： Ｓｏｉｌ

ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ 土壤含水量；ＴＣ： Ｔｏｔａｌ ｃａｒｂｏｎ 总碳含量；ＴＮ： Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｏｇｅｎ 总氮含量

３　 讨论

３．１　 不同林窗位置土壤理化性质的变化

大量研究表明，森林中一旦形成林窗，太阳辐射直接进入林窗内部，显著增加了林窗内近地面大气温度和

土壤温度。 本研究发现林窗内中心位置土壤温度显著高于林窗边缘和郁闭林下，这与大多数关于林窗位置对

土壤温度的研究结果相一致［６，２３，２６］。 受太阳辐射、降水、蒸发等因素的影响，土壤湿度在林窗内和郁闭林下存

在明显差异，土壤湿度亦会随林窗尺度、位置而发生改变。 有研究发现林窗中心土壤湿度最低，郁闭林下土壤

湿度最高，这主要与郁闭林下植被生长有关［６］。 受研究区海拔及成土母质的影响，土壤 ｐＨ 值变化对林窗的

响应不及土壤温湿度积极［１９，２７］。 土壤中营养元素主要来自于凋落物的分解，本研究中 ＳＯＣ、ＳＮＰ、ＳＴＮ 含量在

ＧＣ 和 ＧＢ 林窗位置存在显著差异，这是由于林窗形成后有效改善了林地的光照和水分条件，温度升高可促进

土壤养分矿化、提高养分可利用性和微生物活性，从而促进凋落物的分解，增加土壤养分［６，２８］。
３．２　 不同林窗位置香椿细根降解速率和养分释放变化

细根分解是植物与土壤进行能量流动和物质交换的复杂生态过程，既有物理和化学作用（如水溶性物质

的淋溶作用），也有生物因素（如土壤动物啃食、土壤微生物降解）。 细根通常遵循渐进衰减模式，初期主要是
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ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

图 ７　 不同林窗位置环境因子变化对真菌群落的影响（冗余分析）

Ｆｉｇ．７　 ＲＤＡ ｓｈｏｗｉｎｇ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｖａｒｉａｂｌｅｓ ｏｎ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

一些水溶性物质（如蔗糖、淀粉）的淋溶作用，从而导致细根质量快速损失［２９—３０］；伴随着分解时间的持续，纤
维素、单宁、木质素等难溶性物质大量存在，细根分解速率放缓，这些难分解物质只能由土壤微生物中部分具

有胞外酶特征的真菌类群所分解［３１］；当木质素等物质被降解后，细根组织在生长中储存的养分会完全释放到

土壤中，这又是一个质量快速损失的过程［３０］。
环境条件、基质特征和降解者降解能力是细根分解的三大主要驱动因素。 本研究发现，在 ３ 个供试林窗

位置的香椿细根降解速率存在显著差异，ＧＢ 位置细根降解速率显著高于 ＧＣ 和 ＣＣ 位置（Ｐ＜０．０５）。 与郁闭

林下相比，林窗形成后改变了林内水热条件和降解者的群落结构［２０］。 林窗内不同位置间土壤理化性质的异

质性，对土壤微生物活性［３２］、种类分布［３３］产生影响，从而影响真菌类群的生长［３４—３５］和竞争［３６］等生命活动，最
终决定着根系的降解速率和途径［３１］，进而导致林窗内不同位置的细根降解速率存在显著差异。 林成芳等［３７］

分析认为，细根降解主要受底物质量、土壤温度、水分及微生物等的影响。 细根干物质残留率与细根中纤维素

和木质素的浓度呈正相关［１８］。
３．３　 不同林窗位置真菌群落结构的变化

林窗的形成及其位置对真菌群结构存在不同程度影响。 本研究发现在 ３ 个供试位置的优势真菌类群均

为 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ 门和 Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ 门，包含大量具有不同环境适应性的物种［３８—３９］。 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ 门包括大量腐

生和寄生营养类型真菌，在土壤中以腐生营养型为主［３８，４０］。 Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ 门真菌主要以丛枝菌根和内生菌

根功能与植物形成共生关系［４１］，从而在根系养分吸收［４２］、植物生长等过程中起到重要作用。 本研究将分解

袋埋设于 ０—１５ ｃｍ 土层中，这也是香椿细根主要分布区域，在 ２ａ 时间尺度下部分活细根穿透尼龙网袋，故而

在分解袋土壤中检测到少量球囊菌门真菌类群。 真菌营养模式可以反映群落组成的变化，Ｅｕｒｏｔｉａｌｅｓ 和

Ａｇａｒｉｃａｌｅｓ 目是土壤中重要的腐生真菌类群，对植物残体中木质素和纤维素具有较强的降解能力。
Ｃｈａｅｔｏｔｈｙｒｉａｌｅｓ 目真菌类群多为植物寄生菌［４３］，Ｍｉｃｒｏａｓｃａｌｅｓ、Ｓｏｒｄａｒｉａｌｅｓ 及 Ｈｙｐｏｃｒｅａｌｅｓ 目真菌具有腐生性和病

理性两种营养类型［６］，其相对丰度在不同林窗位置呈现差异变化。 Ｓｏｒｄａｒｉａｌｅｓ 目真菌类群属于寡营养策略

者［４４］，在林窗边缘位置上丰度较高；Ｍｉｃｒｏａｓｃａｌｅｓ 目是林窗中心的主要腐生性真菌类群。 Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ、

３９７２　 ７ 期 　 　 　 李德会　 等：柏木人工林林窗位置对香椿细根分解及土壤真菌群落多样性的影响 　
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Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ、Ｃｈａｅｔｏｍｉｕｍ、Ｄａｃｔｙｌｏｎｅｃｔｒｉａ 及 Ｓｔａｐｈｙｌｏｔｒｉｃｈｕｍ 属真菌是 ３ 个林窗位置的优势真菌类群。 Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ
属真菌通过降解凋落物中有机质实现其对纤维素的降解功能［４５—４６］，Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ 属真菌类群则通过产生能够降

解木质纤维素的酶广泛参与植物凋落物的降解过程［４６—４８］。 Ｃｈａｅｔｏｍｉｕｍ、Ｄａｃｔｙｌｏｎｅｃｔｒｉａ 及 Ｓｔａｐｈｙｌｏｔｒｉｃｈｕｍ 属真

菌在各林窗位置的丰度值也较高，Ｃｈａｅｔｏｍｉｕｍ 属真菌在纤维素降解过程中具有重要生态功能，其常出现在凋

落物降解的早期或中期［４９］，而 Ｄａｃｔｙｌｏｎｅｃｔｒｉａ 属真菌是重要的植物病原体类群［５０］。
３．４　 不同林窗位置的真菌群落多样性

经过 ２ａ 的试验周期研究，未发现不同林窗位置间真菌群落 α 多样性存在显著变化趋势。 与在海拔梯

度［５１］、土层深度［１５］等大空间尺度下的研究结论有所不同，真菌群落 α 多样性对环境异质性具有一定程度的

抵抗力［５２］，通过这种能力阻止真菌群落中 α 多样性在不同环境的损失，使群落内物种丰富度和均匀度得以维

持［８］。 真菌群落 α 多样性指数在不同林窗位置间无显著差异，但土壤理化性质和细根养分含量却对真菌群

落 α 多样性指数存在差异性影响。 由于存在太阳辐射、降水、植被类型的差异，不同林窗位置的土壤理化性

质的不同则导致微环境异质性，从而对真菌群落 β 多样性产生影响，ＧＢ 林窗位置真菌群落 β 多样性相对较

高，ＣＣ 林窗位置最低。 真菌群落 β 多样性大小表征群落组成的同质化 ／异质化程度，在小空间尺度下更具有

应用效果［５３］。 研究发现边缘受到的太阳辐射强度介于林窗中心和郁闭林下之间，其拥有更适宜的土壤温湿

度和风强度，从而对真菌群落组成结构产生影响［６］。 与环境因子的相关性分析显示，土壤物理性质对真菌群

落 β 多样性的影响较大，土壤温湿度调节地下生态系统中香椿细根降解、菌丝扩展、子实体形成［５４］、孢子萌

发［５５］和释放［３５］等过程。 ＧＢ 林窗位置适宜的温湿度为真菌类群生长和繁殖提供了良好条件，从而导致拥有

最高的真菌群落异质化特征，符合边缘效应追踪物种资源需要理论［５６］。 特有种 ／共有种数量可以解释真菌群

落 β 多样性“量”的变化［５４］，ＧＢ 林窗位置特有种数量最少，意味着该位置环境条件对真菌群落有着较宽幅度

的生态位支持力度。 ＧＣ 林窗位置特有种数量最高，相对于其它林窗位置，其土壤温度较高湿度较低，这可能

会增加真菌群落的生存压力［３］，只有部分对恶劣环境具有较强耐受能力的真菌类群可以生存［５７］。
３．５　 环境因子对真菌群落多样性的影响

真菌属于异养生物［５］，其生长和繁殖依靠土壤养分有效性，环境通过决定 ／选择过程影响真菌群落的组

成和结构［５３］，较多研究就环境选择对真菌群落的聚集和结构进行了阐述［６—８］。 太阳辐射使得 ＧＣ 林窗位置土

壤温度较高湿度较低，由于缺乏凋落物［５８］和根系分泌物输入［５９］，ＳＮＰ、ＳＴＮ、ＳＯＣ 等土壤养分含量和有效性在

ＧＣ 林窗位置相对较低。 经 Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔ 和 ｐａｒｔｉａｌ Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔ 分析显示，ｐＨ、ＳＷＣ、ＳＴ、ＳＮＰ、ＳＴＮ 等土壤理化性质

对真菌群落 β 多样性影响较大。 土壤 ｐＨ、ＳＷＣ、ＳＴ 对土壤微生物群落存在重要影响［３，５７，６０］。 Ｌｉｕ 等［４］对中国

西南地区不同海拔高度山脉真菌群落多样性的研究发现，土壤 ｐＨ 值是真菌群落在海拔高度梯度间呈高度多

样性变化的主要驱动因子。 真菌在 ｐＨ５—９ 中均能生长，其对土壤 ｐＨ 值的适应范围较细菌广；Ｓｈｅｎ 等［６１］ 和

于天赫等［６２］ 的研究也证实了土壤 ｐＨ 值对真菌群落多样性的影响，Ｌａｕｂｅｒ 等［６３］ 发现土壤 ｐＨ 值越高，
Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ 门丰度相应越高。

Ｐｅｌｔｏｎｉｅｍｉ 等［５７］通过田间控制试验研究了模拟增温和降低地下水位对土壤真菌群落的影响，发现增温对

真菌群落影响不大；而将模拟增温调整至＋８ ℃时，升温处理显著改变了降解真菌种类的组成和结构，提高了

群落多样性［６４］。 ＧＣ 位置土壤温度最高而群落多样性最低，这是由于研究中 ＧＣ 位置土壤增温幅度小，而控

制试验一般会设置较大的温度梯度差异。 ＳＷＣ 通常与 ＳＴ 协同作用，经 ｐａｒｔｉａｌ Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔ 分析发现，当土壤理

化因子被单独控制时，ＳＷＣ 是真菌群落多样性变化重要的驱动因子，这与 Ｚｈａｎｇ 等［６５］、Ｙｅｒｇｅａｕ 等［６６］ 和 Ｃｈｕ
等［６７］研究结果一致。 尽管有研究显示大部分真菌偏好湿润环境［３，１６，５７］，但适中的湿度更适合真菌群落发

展［６，５７］，这也解释了 ＧＢ 位置真菌群落 β 多样性相对较高的原因。
土壤养分含量差异也会影响真菌群落，林窗中土壤养分含量变化既受季节影响，也受植被生长影响［１８］。

不同林窗位置间土壤养分循环各异，植物降解过程中碳、氮、磷、钾等含量在不同林窗位置间存在显著差

异［３２］，通常 ＧＣ 位置由于植物养分输入量和根际分泌物量较 ＧＢ 和 ＣＣ 低，导致 ＧＣ 位置土壤养分含量较

４９７２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４２ 卷　
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低［５９］。 真菌生长依靠土壤养分有效性，ＧＣ 位置养分有效性尤其是 ＳＮＰ 较低，形成了真菌生长相对恶劣的环

境条件，仅部分适应类群可以生存，这对真菌群落来说意味着生存压力加大［３，５７］，这个结论解释了真菌群落 β
多样性在不同位置间变化的原因。

４　 结论

人工林窗形成后受太阳辐射和降水等因素的影响，林窗内不同位置间微环境存在异质性，从而使植物细

根降解速率在各位置间存在差异，边缘位置降解速率显著高于林窗中心和郁闭林。 真菌群落构成及丰度变化

因林窗位置不同而存在差异，优势真菌类群对细根降解过程起着重要的调控作用，林窗边缘对真菌种类组成

及优势类群丰度变化的影响最为突出，意味着真菌群落和环境因子之间存在密切的反馈机制。 林窗位置对真

菌群落 α 多样性无显著影响，但对真菌群落 β 多样性存在显著影响，土壤含水量、ｐＨ 值及 ＳＮＰ 含量在林窗位

置间的异质性对真菌物种组成和群落多样性产生重要影响。 林窗位置不同导致的土壤理化性质的异质性对

β 多样性存在积极影响。 适度考虑林窗所表现的生态效应，深入探究林窗式改造对真菌群落特征的作用机

制，清晰认识林窗改造与柏木人工林地下物质循环的关系，可为柏木人工林生态服务功能提升的实践提供理

论依据。
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