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内蒙古不同气候带白桦外生菌根真菌群落结构及影响
因素

李　 敏１，２，∗，吕桂芬１，２，牛艳芳１，２，孟兆云１，２，杨勋爵１，２

１ 内蒙古师范大学生命科学与技术学院，呼和浩特　 ０１００２２

２ 内蒙古自治区高等学校生物多样性保护与可持续利用重点实验室，呼和浩特　 ０１００２２

摘要：白桦是天然次生林生态系统演替过程中的先锋树种，是典型的外生菌根树种。 基于 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｍｉｓｅｑ 高通量测序技术及生

物信息学方法，分析了白桦外生菌根真菌多样性和群落结构及其驱动因素。 结果表明，白桦根围土壤中共获得 ２６１ 个外生菌根

真菌 ＯＴＵｓ，隶属于 ２ 门、４ 纲、１１ 目、２９ 科、５０ 属。 在门水平上，担子菌门（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）真菌相对丰度占 ９３．５％；其余为子囊菌

门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）真菌，相对丰度占 ６．５％。 在属水平上，相对丰度≥１％的优势属共有 １６ 个，其中红菇属（Ｒｕｓｓｕｌａ，３２．１％）、蜡壳

耳属（Ｓｅｂａｃｉｎａ，１９．９％）和丝膜菌属（Ｃｏｒｔｉｎａｒｉｕｓ，１１．８％）的相对丰度最高，分布广泛，在所有样点均有出现。 采用 ＲＤＡ 和 ＳＰＳＳ
分析了外生菌根真菌群落组成差异的驱动因素，ｐＨ 值、总氮、土壤含水量和速效钾对外生菌根真菌的分布均有极显著影响，其
中，ｐＨ 值对外生菌根真菌多样性及群落结构变化的解释度最高，为 ３４．３％，其次为总氮、土壤含水量和速效钾，解释度分别为

２５．１％、１６．８％和 ５．４％。 研究结果阐明了跨气候带白桦外生菌根真菌的群落结构和影响因素，可为深入理解及预测全球气候变

化对森林生态系统的影响提供理论依据。
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土壤微生物是土壤生态系统的重要组成部分，它们驱使和影响了有机物分解、营养循环、生态系统生产力

等许多生态系统过程，对于维持全球生态系统功能至关重要［１—５］。 菌根真菌约占土壤生态系统微生物总量的

７０％，构成了生态系统中最重要的功能群之一［５］。 外生菌根真菌与植物的关系主要表现为互惠共生关系，可
增加宿主植物对氮、磷、钾等营养元素的吸收，并增强植物的抗病、抗寒、抗盐及抗重金属等对极端环境的适应

能力［６—８］；外生菌根共生体还可以通过加速宿主光合作用和对微生物的生物分解而抑制土壤呼吸［９—１０］，从而

降低大气中的二氧化碳浓度。 同时宿主植物提供给外生菌根真菌光合产物等物质以供其生长。 外生菌根真

菌与宿主植物的相互作用在整个陆生植物进化过程中扮演了重要角色［１１］，强烈影响着森林生态系统的功

能［６］。 外生菌根真菌的物种及功能多样性是维持生态系统稳定性的重要因素［１，１２］。 因此，菌根真菌群落变异

影响着植物群落和陆地生态系统碳循环以及整个陆地生态系统格局的变化［１， １３］。
在全球尺度上对土壤真菌的地理分布研究表明，气候因素、土壤特征和空间格局是全球范围内土壤真菌

丰富度和群落组成的最佳预测因子，但不同真菌类群随着气候、土壤、植物参数变化的模式表现出了很大的差

异［１，３］。 大量研究表明，土壤 ｐＨ 是微生物多样性响应全球变化因子的一个重要预测因子［１４—１５］。 也有研究表

明，大空间尺度上温度是森林土壤中微生物多样性最重要的调控因素［１６］。 另有报道纬度也是影响土壤真菌

多样性的重要因子［１７］。 上述研究表明，在不同的地理尺度上，土壤微生物多样性变化的关键驱动因子会有所

不同，即表现出一定的尺度依赖性［１］。
白桦作为天然次生林生态系统演替过程的先锋树种，是温带落叶阔叶林的优势树种，对于维持区域生态

平衡具有重要的意义。 白桦是典型的外生菌根植物，据报道，与白桦共生的外生菌根真菌主要有红菇科

（Ｒｕｓｓｕｌａｃｅａｅ）、 鹅膏菌科 （ Ａｍａｎｉｔａｃｅａｅ）、 牛肝菌科 （ Ｂｏｌｅｔａｃｅａｅ）、 丝膜菌科 （ Ｃｏｒｔｉｎａｒｉａｃｅａｅ） 和口蘑科

（Ｔｒｉｃｈｏｌｏｍａｔａｃｅａｅ）等科及铆钉菇属（Ｇｏｍｐｈｉｄｉｕｓ）、乳牛肝菌属（ Ｓｕｉｌｌｕｓ）、豆马勃属（Ｐｉｓｏｌｉｔｈｕｓ）、牛肝菌属

（Ｂｏｌｅｔｕｓ）、丝膜菌属（Ｃｏｒｔｉｎａｒｉｕｓ）、丝盖伞属（ Ｉｎｏｃｙｂｅ）、蜡壳耳属（Ｓｅｂａｃｉｎａ）、Ｐｉｌｏｄｅｒｍａ、滑菇属（Ｈｅｂｅｌｏｍａ）、空
团菌属（Ｃｅｎｏｃｏｃｃｕｍ）、块菌属（Ｔｕｂｅｒ）、地怀菌属（Ｇｅｏｐｙｘｉｓ）和鹅膏菌属（Ａｍａｎｉｔａ）等属的真菌［１８—１９］。 上述报

道主要是基于外生菌根形态学进行的鉴定，不仅工作量大，效率低，更重要的是仅通过对外生菌根的形态鉴定

很难准确地反映出白桦外生菌根真菌多样性。 为更全面的了解白桦外生菌根真菌群落结构，杨岳等采用高通

量测序技术对内蒙古东部的赤峰市黑里河、赛罕乌拉以及内蒙古西部的贺兰山 ３ 个国家自然保护区的白桦根

围外生菌根真菌群落组成进行了研究，结果表明，白桦具有较高的外生菌根真菌多样性［２０］。 但其采样点较

少，采样点的气候、植被梯度跨越较小。 因此本研究在更大尺度范围内（东西跨越约 ２４００ｋｍ，南北跨越约

１７００ｋｍ）开展了白桦外生菌根真菌的调查研究工作。 样地内从东到西水、热和植被有显著的地带性分布，从
气候温度带上来说，依次跨越了寒温带－中温带－暖温带；从湿润度来看，依次呈现出湿润⁃半湿润⁃半干旱的气

候变化特征；植被也有相应的演替过程，跨越了森林⁃森林草原⁃草原的植被地带；这种地带性分布在群落演替

和生物多样性保护研究中具有重要作用。 研究表明，微生物群落结构比微生物多样性对环境因子的响应更敏

感，且微生物稀有种相对于常见种对环境变化的响应更敏感［１４］。 那么，外生菌根真菌在这种地带性分布的环

境中是否有相应的变化？ 因此，本文拟解决以下两个主要科学问题：（１）跨气候带条件下白桦根围外生菌根

真菌多样性及群落结构的特点是什么？ （２）内蒙古白桦根围外生菌根真菌菌群结构的主要影响因素是什么？

８４８４ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４２ 卷　
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虽然不同气候带水热条件和植被存在显著差异，但是，外生菌根真菌主要是通过与宿主植物共生而存在，基于

此，提出如下假设：相比较气候因素，土壤环境对白桦外生菌根真菌群落结构的影响更显著。

１　 材料与方法

图 １　 内蒙古自治区白桦根围土壤采样点分布图

　 Ｆｉｇ． １ 　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｓａｍｐｌｅｄ Ｂｅｔｕｌａ ｐｌａｔｙｐｈｙｌｌａ ｉｎ Ｉｎｎｅｒ

Ｍｏｎｇｏｌｉａ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｒｅｇｉｏｎ

ＨＬＳ： 贺兰山；ＷＬＳ： 乌拉山；ＸＪＧ： 小井沟；ＨＧＬ： 黄岗梁；

ＧＨ： 根河

１．１　 研究区概况

研究样地跨越整个内蒙古自治区，从西到东分别选择

内蒙古西部的贺兰山国家级自然保护区（ＨＬＳ，１０５°２５′—
１０５°２８′Ｅ，３８°３６′—３８°４０′Ｎ，海拔 １９６５—２０４０ ｍ）、乌拉山

国家森林公园（ＷＬＳ，１０９°２１′—１０９°２４′Ｅ，４０°４３′—４０°４８′
Ｎ，海拔 １７３９—１９２８ ｍ）、内蒙古中部的呼和浩特大青山小

井沟 （ ＸＪＧ， １１０° ４７′—１１０° ４９′ Ｅ， ４１° ２′—４１° ８′ Ｎ， 海拔

１７１５—１８５４ ｍ）、内蒙古东部的赤峰市黄岗梁国家森林公

园（ ＨＧＬ， １１７° ３６′—１１７° ３８′ Ｅ， ４３° ３２′—４３° ３５′ Ｎ， 海拔

１５０１—１７５６ ｍ）和呼伦贝尔市根河市大兴安岭森林监测站

（ＧＨ，１２１° ２９′—１２１° ３３′Ｅ，５０° ５４′—５０° ５８′Ｎ，海拔 ８４８—
８５３ ｍ）作为采样点（图 １）。
１．２　 样品采集

内蒙古从东到西共设 ５ 个采样点，各采样点随机设置

５ 个 １００ ｍ×１００ ｍ 的重复样方，样方间隔 ２００ ｍ，各样方内

按 Ｓ 型随机布点，采集 １０ 棵健康白桦的根围土壤，共收集

土样样品 ２５０ 份。 采样时，先用铁锹除去表层枯枝落叶，沿着树的根部轻轻拽到根的末端，深度在 ２０—５０ ｃｍ，
收集根围土壤。 将各采样点的同处理土样混合均匀，使用低温冰盒保存并迅速带回实验室。 将土样过 ２ ｍｍ
土壤筛，各处理的土样分成两份；一份用于高通量测序（置于－８０℃保存），另一份用于土壤理化性质的检测

（土样部分风干，部分冷冻）。
１．３　 土壤理化性质测定

土壤理化性质的测定方法参照鲍士旦的方法进行［２１］。 土壤全氮（ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ，ＴＮ）测定采用半微量凯氏

定氮法；土壤有机质（ ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ， ＳＯＭ） 含量测定采用重铬酸钾外加热法；土壤含水量 （ ｓｏｉｌ ｗａｔｅｒ
ｃｏｎｔｅｎｔ，ＳＷＣ）测定采用烘干法；速效钾（Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ，ＡＫ）测定采用乙酸铵浸提⁃火焰光度法；有效磷

（Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ，ＡＰ）测定采用分光光度计法；土壤 ｐＨ 值测定采用酸度计法（土水比 １∶２．５）。
１．４　 土壤真菌总 ＤＮＡ 提取、ＰＣＲ 扩增及测序

本实验选用长度约为 ２５０ｂｐ 的真菌 ＩＴＳ 基因的高度可变的 ＩＴＳ１ 区为目标片段，并选用真菌 ＩＴＳ５Ｆ（５′⁃
ＧＧＡＡＧＴＡＡＡＡＧＴＣＧＴＡＡＣＡＡＧＧ⁃３′）和 ＩＴＳ１Ｒ（５′⁃ＧＣＴＧＣＧＴＴＣＴＴＣ⁃ＡＴＣＧＡＴＧＣ⁃３′）为特异性引物。 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上海派森诺生物科技股份有限公司完

成。 上机测序采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｍｉｓｅｑ 平台。 通过质量筛查获得有效序列，对优化后的序列进行 ＯＴＵ 的划分。 对

ＯＴＵ 进行分类单元名称指定时，参考 ＵＮＩＴＥ 数据库（Ｒｅｌｅａｓｅ ５．０，ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｕｎｉｔｅ．ｕｔ．ｅｅ ／ ） ［２２］。 对各样品的全部

数据均一化处理后进行后续分析。
１．５　 生物信息学分析

采用 ＱＩＩＭＥ 软件分析样品的 β 多样性。 用 ＳＰＳＳ ２２．０ 软件进行外生菌根真菌丰度及土壤理化性质的

Ｐｅａｒｓｏｎ 相关性分析及显著性检验。 利用 Ｃａｎｏｃｏ（ｖｅｒｓｉｏｎ ４．５）软件完成土壤理化性质对外生菌根真菌群落组

成差异的冗余分析（ｄｂ⁃ＲＤＡ）。 运用 Ｒ 软件进行各种分析图的绘制与结果输出。
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２　 结果与分析

２．１　 土壤理化性质分析

　 　 内蒙古 ５ 个样地的生态环境因子如表 １ 所示。 各样地的土壤有机质含量、ｐＨ 值、年平均温度和年平均降

水量均有显著差异（Ｐ＜０．０５）。 在内蒙古从西到东，土壤 ｐＨ 值有明显的变化趋势，由 ＨＬＳ 的碱性（ｐＨ ７．９３）
逐渐过渡为根河的酸性（ｐＨ ４．１３）。 土壤含水量、有机质含量和有效磷含量均为 ＧＨ 最高，分别为 ３２．０８％、
１１３．０３ｇ ／ ｋｇ 和 １５． ００ｍｇ ／ ｋｇ；ＨＧＬ 最低，分别为 ７． ３６％、４６． ０３ｇ ／ ｋｇ 和 ３． ８７ｍｇ ／ ｋｇ。 另外，总氮的变化范围为

１．９３—３．８７ ｇ ／ ｋｇ，速效钾的变化范围为 ０．１９—０．３９ ｇ ／ ｋｇ，ＨＬＳ、ＷＬＳ、ＸＪＧ 和 ＨＧＬ 的土壤总氮和速效钾均有显

著差异，而 ＧＨ 和 ＨＬＳ 间无显著性差异。 内蒙古从西到东，年平均降水量逐渐增加，由 ＨＬＳ 的 ２６７ｍｍ 逐渐增

加到 ＧＨ 的 ４８４ｍｍ；ＸＪＧ 的年平均温度最高，为 ２．７０℃，越往东年平均温度越低，ＧＨ 最低，为－４．１８℃。

表 １　 内蒙古 ５ 个样地生态环境因子分析（平均值±标准误）

Ｔａｂｌｅ １　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｅｃｏ⁃ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｆｒｏｍ ｆｉｖｅ ｓｉｔｅｓ ｉｎ Ｉｎｎｅｒ Ｍｏｎｇｏｌｉａ（Ｍｅａｎ±ＳＥ）

样地 Ｓｉｔｅ
总氮
ＴＮ ／

（ｇ ／ ｋｇ）

速效钾
ＡＫ ／

（ｇ ／ ｋｇ）

有效磷
ＡＰ ／

（ｍｇ ／ ｋｇ）

土壤含水量
ＳＷＣ ／ ％ ｐＨ

土壤有机质
ＳＯＭ ／
（ｇ ／ ｋｇ）

年平均温度
ＭＡＴ ／ ℃

年平均降水量
ＭＡＰ ／ ｍｍ

贺兰山 ２．５８±０．０４ｃ ０．２８±０．０１ｂ ６．７７±０．６１ｂｄ ２１．５２±０．５５ｂ ７．９３±０．０１ａ ６７．９８±２．１６ｄ １．０４±０．０６ｂ ２６７±１５．１８ｄ

乌拉山 ３．０５±０．１０ｂ ０．２４±０．０２ｃ ９．３３±２．４５ｂ １６．２６±１．６０ｃ ７．３７±０．０３ｂ ８０．６６±４．４０ｃ ２．６２±０．０８ａ ３０４±１２．２２ｃ

小井沟 ３．８７±０．０５ａ ０．３９±０．０２ａ ８．５１±０．３４ｂ １５．５０±１．４９ｃ ６．３４±０．０９ｃ ９３．６１±１．３０ｂ ２．７０±０．０９ａ ３１２±１０．８２ｃ

黄岗梁 １．９３±０．０３ｄ ０．１９±０．０２ｄ ３．８７±０．８５ｃｄ ７．３６±１．１８ｄ ５．９２±０．１４ｄ ４６．０３±４．７２ｅ －０．４７±０．１１ｃ ４１８±８．１４ｂ

根河　 ２．６４±０．０４ｃ ０．２７±０．００ｂ １５．００±３．２７ａ ３２．０８±０．５０ａ ４．１３±０．０２ｅ １１３．０３±０．９７ａ －４．１８±０．１０ｄ ４８４±１０．０２ａ

　 　 ＴＮ：总氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＡＫ：速效钾 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ；ＡＰ：有效磷 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；ＳＷＣ：土壤含水量 Ｓｏｉｌ ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ；ＳＯＭ：土壤有机质 Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ；

ＭＡＴ：年平均温度 Ｍｅａｎ ａｖｅｒａｇｅ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ；ＭＡＰ：年平均降水量 Ｍｅａｎ ａｖｅｒａｇｅ ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ；同一列不同字母表示差异显著（Ｐ＜０．０５）

２．２　 白桦外生菌根真菌群落组成

内蒙古白桦根围土壤中共获得 ２６１ 个外生菌根真菌 ＯＴＵｓ，隶属于 ２ 门、４ 纲、１１ 目、２９ 科、５０ 属（表 ２）。
其中绝大部分为担子菌门（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）真菌，相对丰度占 ９３．５％；其余为子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）真菌，相对

丰度占 ６．５％。 在纲水平上，所有外生菌根真菌隶属于 ４ 个纲，其中伞菌纲（Ａｇａｒｉｃｏｍｙｃｅｔｅｓ）真菌为绝对优势

真菌，相对丰度为 ９３．５％，其次分别为盘菌纲（Ｐｅｚｉｚｏｍｙｃｅｔｅｓ，３．７％）、座囊菌纲（Ｄｏｔｈｉｄｅｏｍｙｃｅｔｅｓ，２．０％）和 锤舌

菌纲（Ｌｅｏｔｉｏｍｙｃｅｔｅｓ，０．８％）。 相对丰度较高的目为红菇目（Ｒｕｓｓｕｌａｌｅｓ，３２．９％），其次为蜡壳耳目（Ｓｅｂａｃｉｎａｌｅｓ，
２１．８％）和伞菌目 （ Ａｇａｒｉｃａｌｅｓ， ２１． １％）。 科水平上，相对丰度较高的科为红菇科 （ ３２． ９％）、蜡壳耳科

（Ｓｅｂａｃｉｎａｃｅａｅ，２０．８％）和丝膜菌科（１１．８％）。 属水平上，红菇属（Ｒｕｓｓｕｌａ）真菌相对丰度最高，为 ３２．１％；其次

为蜡壳耳属 （ Ｓｅｂａｃｉｎａ， １９． ９％） 和丝膜菌属 （ １１． ８％）， 另外， 锁瑚菌属 （ Ｃｌａｖｕｌｉｎａ， ３． ９１％）、 棉革菌属

（Ｔｏｍｅｎｔｅｌｌａ，３．２７％）、蜡伞属（Ｈｙｇｒｏｐｈｏｒｕｓ，２． ７３％）、丝盖伞属（２． ６１％）、辐片包属（Ｈｙｓｔｅｒａｎｇｉｕｍ，２． ５７％）、
Ｐｉｌｏｄｅｒｍａ（２．５５％）、空团菌属（２．０１％）、粉褶蕈属（Ｅｎｔｏｌｏｍａ，１．９１％）、粉孢牛肝菌属（Ｔｙｌｏｐｉｌｕｓ，１．２２％）、鹅膏

菌属（１．１４％）和革菌属（Ｔｈｅｌｅｐｈｏｒａ，１．００％）的相对丰度也都超过了 １．０％，为白桦根围土壤的优势外生菌根

真菌。
２．３　 白桦外生菌根真菌群落结构差异

内蒙古 ５ 个样地共检测到外生菌根真菌 ＯＴＵｓ ２６１ 个（图 ２）。 从西到东的样地 ＨＬＳ、ＷＬＳ、ＸＪＧ、ＨＧＬ 和

ＧＨ 的 ＯＴＵｓ 数量分别为 ７７、６０、４９、５１、５４ 个，各地的特有 ＯＴＵｓ 数量分别为 ６５、４４、３４、４４ 和 ４７ 个，各地的特

有 ＯＴＵｓ 数量占各地所有 ＯＴＵｓ 数量的比例分别为 ８４．４２％、７３．３３％、６９．３９％、８６．２７％和 ８７．０４％，表明内蒙古东

部的 ＧＨ、ＨＧＬ 和西部的 ＨＬＳ 的特有 ＯＴＵｓ 比例高于中部的 ＸＪＧ 和 ＷＬＳ。 ５ 个样地中没有检测到共有 ＯＴＵｓ。
图 ３ 表示属水平上的外生菌根真菌的相对丰度（仅列出相对丰度前 ２０ 个属）。 ５ 个样地白桦外生菌根真

菌群落结构差异的比较见表 ２ 和图 ３。 ５０ 个外生菌根真菌属中，５ 个样地的共有属仅有 ３ 个，分别为红菇属、
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图 ２　 内蒙古 ５ 个样地白桦根围外生菌根真菌 ＯＴＵｓ数量

　 Ｆｉｇ．２　 Ｔｈｅ ＯＴＵｓ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ Ｂｅｔｕｌａ ｐｌａｔｙｐｈｙｌｌａ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌｓ

ｆｒｏｍ ｆｉｖｅ ｓｉｔｅｓ ｉｎ Ｉｎｎｅｒ Ｍｏｎｇｏｌｉａ

蜡壳耳属和丝膜菌属，这 ３ 个属也是白桦根围土壤相对

丰度最高的 ３ 个属。 ＨＬＳ 相对丰度最高的 ３ 个属分别

为蜡壳耳属（３８．７３％）、棉革菌属（１０．２７％）和粉褶菌属

（９．５３％），这 ３ 个属的相对丰度占该样地所有外生菌根

真菌的 ５８．５３％。 ＷＬＳ 蜡壳耳属（５２．７７％）的相对丰度

最高， 其 次 分 别 为 丝 膜 菌 属 （ １２． ６０％） 和 红 菇 属

（７．９０％），这 ３ 个属的相对丰度占该样地所有外生菌根

真菌的 ７３．２７％。 ＸＪＧ 相对丰度最高的 ３ 个属分别为丝

膜菌属 （ ３２． １０％）、锁瑚菌属 （ １６． ０３％） 和辐片包属

（１２．８３％），这 ３ 个属的相对丰度占该样地所有外生菌

根真菌的 ６０．９６％。 ＨＧＬ 相对丰度最高的 ３ 个属分别为

红菇属 （ ７１． ５７％）、 空团菌属 （ ８． ６７％） 和鹅膏菌属

（４．０７％），这 ３ 个属的相对丰度占该样地所有外生菌根

真菌的 ８４．３１％。 ＧＨ 相对丰度最高的 ３ 个属分别为红

菇属 （ ６６． ３７％）、 丝 膜 菌 属 （ １０． ０７％） 和 Ｐｉｌｏｄｅｒｍａ
（９．５３％），这 ３ 个属的相对丰度占该样地所有外生菌根

真菌的 ７６．９７％。 某些属的相对丰度在该样地超过了

５０％，构成了该样地的绝对优势属，如 ＷＬＳ 的蜡壳耳属（５２．７７％），ＨＧＬ （７１．５７％）和 ＧＨ（６６．３７％）的红菇属。
另外，红菇属、Ｐｉｌｏｄｅｒｍａ 和空团菌属在东部地区（ＨＧＬ 和 ／或 ＧＨ）的相对丰度更高；丝膜菌属、蜡伞属、锁瑚菌

属和辐片包属在中部地区（ＸＪＧ）的相对丰度更高；蜡壳耳属和革菌属在西部地区（ＨＬＳ 和 ／或 ＷＬＳ）的相对丰

度更高。 上述结果表明，５ 个样地在外生菌根真菌优势属的组成上存在显著差异，而且部分优势属在不同样

地的相对丰度存在显著差异。

图 ３　 内蒙古白桦根围土壤外生菌根真菌属水平的群落结构

Ｆｉｇ．３ 　 Ｔｈｅ ｅｃｔｏｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ Ｂｅｔｕｌａ ｐｌａｔｙｐｈｙｌｌａ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌｓ ｏｎ ｇｅｎｅｒｉｃ ｌｅｖｅｌ ｆｒｏｍ ｆｉｖｅ ｓｉｔｅｓ ｉｎ

Ｉｎｎｅｒ Ｍｏｎｇｏｌｉａ

所有样地中，红菇属的相对丰度最高（３２．０５％），但在不同样地的相对丰度差异显著，在内蒙古东部的

ＨＧＬ 和 ＧＨ，其分布显著高于中部的 ＸＪＧ 和西部的 ＨＬＳ、ＷＬＳ；蜡壳耳属在内蒙古中部（ＷＬＳ）和西部（ＨＬＳ）的
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相对丰度显著高于东部地区（ＨＧＬ 和 ＧＨ）；丝膜菌属在内蒙古中部（ＸＪＧ）的相对丰度显著高于东、西部地区。
对 ５ 个样地的优势属的进一步分析发现，５ 个样地的共有优势属的相对丰度占所有优势属的 ６８．２２％，表

明 ５ 个样地的真菌群落结构有所差异。 ＨＬＳ、ＷＬＳ、ＸＪＧ、ＨＧＬ 和 ＧＨ 各样地的优势属的相对丰度分别占所有

外生菌根真菌优势属的 １９．７３％、１８．６７％、２０．５８％、２０．８８％和 ２０．１３％，说明虽然各样地白桦根围外生菌根真菌

的组成有所差异，但各样地的优势外生菌根真菌的相对丰度差异较小。
为了进一步探究不同样地白桦根围外生菌根真菌群落标记物，找出组间具有显著差异的物种，以及显著

影响组间差异性的物种或群落，基于 ＬＥｆＳｅ（ＬＤＡ Ｅｆｆｅｃｔ Ｓｉｚｅ）分析方法，对样品组间菌群丰度差异特征进行了

分析（图 ４）。 结果表明，５ 个样地共有 １５ 个不同分类水平的外生菌根真菌存在显著性差异。 其中，ＨＧＬ 有 ３
个差异指示种，分别为红菇属，红菇科和红菇目；ＨＬＳ 有 ４ 个差异指示种，分别为革菌目（Ｔｈｅｌｅｐｈｏｒａｌｅｓ）、革菌

科（Ｔｈｅｌｅｐｈｏｒａｃｅａｅ）、盘菌目（Ｐｅｚｉｚａｌｅｓ）和盘菌纲；ＷＬＳ 有 ３ 个差异指示种，分别为蜡壳耳目、蜡壳耳科和蜡壳

耳属；ＸＪＧ 有 ５ 个差异指示种， 分别为丝膜菌科， 丝膜 菌 属、 鸡 油 菌 目 （ Ｃａｎｔｈａｒｅｌｌａｌｅｓ ）， 锁 瑚 菌 科

（Ｃｌａｖｕｌｉｎａｃｅａｅ）和锁瑚菌属。

图 ４　 不同样地白桦根围外生菌根真菌 ＬＥｆＳｅ 物种差异分析

Ｆｉｇ．４　 ＬＥｆＳｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｂｅｔｕｌａ ｐｌａｔｙｐｈｙｌｌａ ｅｃｔｏｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇｉ ｆｒｏｍ ｆｉｖｅ ｓｉｔｅｓ

３５８４　 １２ 期 　 　 　 李敏　 等：内蒙古不同气候带白桦外生菌根真菌群落结构及影响因素 　
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２．４　 β 多样性分析

为了阐明 ５ 个样地白桦外生菌根真菌群落结构差异，进行了主成分分析（ＰＣＡ），如图 ５ 所示。 结果表明，
除 ＷＬＳ 样地外，其余 ４ 个样地的样品均聚类在同一象限，表明样品的重复性较好。 同时，ＨＧＬ 和 ＧＨ 样品存

在交错，ＨＬＳ 和 ＷＬＳ 样品也存在交错，表明它们的外生菌根真菌群落组成差异较小。 ＨＬＳ、ＸＪＧ 和 ＧＨ 的样品

聚类距离较远，说明这 ３ 个样地的外生菌根真菌群落结构差异显著。 在 ＰＣ１ 维度上，属于内蒙古东部的 ＧＨ
和 ＨＧＬ 的外生菌根真菌群落组成更接近，而属于内蒙古中西部的 ＸＪＧ、ＷＬＳ 和 ＨＬＳ 的外生菌根真菌群落组

成更接近，由于内蒙古东部和中西部在气候、地理和土壤等的组成上均有显著差异，说明外生菌根真菌群落受

生态环境条件的显著影响。

图 ５　 内蒙古白桦根围土壤外生菌根真菌群落主成分分析（ＰＣＡ）

Ｆｉｇ．５　 ＰＣＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｂｅｔｕｌａ ｐｌａｔｙｐｈｙｌｌａ ｒｏｏｔ⁃ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ＥＣＭ ｆｕｎｇａｌ ＯＴＵｓ ｉｎ Ｉｎｎｅｒ Ｍｏｎｇｏｌｉａ

２．５　 土壤理化性质对白桦外生菌根真菌群落结构的影响

采用 ＲＤＡ 法和 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关性分析法分析了土壤理化性质对白桦外生菌根真菌多样性及群落结构的影

响（表 ３，表 ４，表 ５，图 ６）。 结果表明，所有因子共解释了外生菌根真菌群落变异的 ８８．９％（表 ３），其中 ｐＨ 值、
总氮、土壤含水量和速效钾对外生菌根真菌的分布均有极显著影响，ｐＨ 值对外生菌根真菌多样性及群落结构

变化的解释度最高，为 ３４．３％，其次为总氮、土壤含水量和速效钾，解释度分别为 ２５．１％、１６．８％和 ５．４％。
土壤理化性质对白桦外生菌根真菌优势属的影响的分析表明（表 ４），土壤 ｐＨ 值与年平均温度呈极显著

正相关，与年平均降水量呈极显著负相关，与有效磷和有机质含量呈显著负相关（表 ５）；与相对丰度最高的红

菇属和 Ｐｉｌｏｄｅｒｍａ 呈极显著负相关，与蜡壳耳属和一个未识别属的相对丰度呈极显著正相关；与粉孢牛肝菌属

和革菌属呈显著正相关。 总氮和速效钾呈极显著正相关（表 ５），且二者均与丝膜菌属、锁瑚菌属、辐片包属、

４５８４ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４２ 卷　
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蜡伞属呈极显著或显著正相关，与空团菌属呈显著负相关。 土壤含水量与土壤有机质和有效磷呈极显著正相

关，与年平均温度呈显著负相关；与 Ｐｉｌｏｄｅｒｍａ 呈极显著正相关，与丝盖伞属、空团菌属和鹅膏菌属呈极显著或

显著负相关。

表 ３　 生态环境因子对内蒙古白桦外生菌根真菌群落组成的 ｄｂ⁃ＲＤＡ 分析

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｒｅｓｕｌｔｓ ｆｏｒ ｄｂ⁃ＲＤＡ ｔｅｓｔｉｎｇ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｅｃｏ⁃ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｏｎ ｔｈｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｅｃｔｏｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

土壤理化性质
Ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ
ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

差异解释度 ／ ％
Ｖａｒｉａｎｃｅ ｅｘｐｌａｉｎｅｄ ／ ％ Ｐ

土壤理化性质
Ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ
ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

差异解释度 ／ ％
Ｖａｒｉａｎｃｅ ｅｘｐｌａｉｎｅｄ ／ ％ Ｐ

ｐＨ ３４．３ ０．００２ ＭＡＴ ２．５ ０．１８４

ＴＮ ２５．１ ０．００２ ＳＯＭ ２．２ ０．２９

ＳＷＣ １６．８ ０．００４ ＭＡＰ １．７ ０．４４

ＡＫ ５．４ ０．００４ ＡＰ ０．９ ０．７７４

表 ４　 内蒙古白桦外生菌根真菌属水平群落结构与生态环境因子的相关性分析

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｅｃｏ⁃ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ａｎｄ ｅｃｔｏｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｏｎ ｇｅｎｅｒｉｃ ｌｅｖｅｌ ｏｆ Ｂｅｔｕｌａ ｐｌａｔｙｐｈｙｌｌａ ｉｎ

Ｉｎｎｅｒ Ｍｏｎｇｏｌｉａ

优势属 Ｄｏｍｉｎａｎｔ ｇｅｎｕｓ ＴＮ ＡＫ ＡＰ ＳＷＣ ｐＨ ＳＯＭ ＭＡＴ ＭＡＰ

红菇属 Ｒｕｓｓｕｌａ －０．６１０∗ －０．４９５ ０．０９４ ０．０４８ －０．８１２∗∗ －０．０４５ －０．７８７∗∗ ０．９２７∗∗

蜡壳耳属 Ｓｅｂａｃｉｎａ ０．１０５ －０．１４２ －０．０９９ ０．００８ ０．７６８∗∗ －０．１４７ ０．５４０∗ －０．７０１∗∗

丝膜菌属 Ｃｏｒｔｉｎａｒｉｕｓ ０．７９０∗∗ ０．６６８∗∗ ０．１７８ －０．０９６ －０．１１６ ０．４４７ ０．３４０ ０．１３２

锁瑚菌属 Ｃｌａｖｕｌｉｎａ ０．７１８∗∗ ０．７８４∗∗ ０．１１１ －０．０６１ －０．１０８ ０．３６７ ０．３１２ －０．１２５

棉革菌属 Ｔｏｍｅｎｔｅｌｌａ －０．２４６ －０．０８６ －０．３１７ ０．０４２ ０．４６５ －０．３０７ ０．１３２ －０．４２９

蜡伞属 Ｈｙｇｒｏｐｈｏｒｕｓ ０．５７９∗ ０．６１３∗ ０．１８９ ０．００６ －０．１８６ ０．３６７ ０．１１６ －０．０４２

丝盖伞属 Ｉｎｏｃｙｂｅ ０．３６２ ０．３０４ －０．３１５ －０．５７２∗ ０．２４８ －０．２４２ ０．５７１∗ －０．３２３

辐片包属 Ｈｙｓｔｅｒａｎｇｉｕｍ ０．８１９∗∗ ０．８４１∗∗ －０．０２３ －０．２１４ ０．００２ ０．２８８ ０．４５８ －０．２８１

Ｐｉｌｏｄｅｒｍａ －０．３３９ －０．１６８ ０．６７５∗∗ ０．６５２∗∗ －０．８４９∗∗ ０．５０６ －０．９２５∗∗ ０．８５１∗∗

ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ１ －０．０８１ －０．１２７ －０．１０３ ０．１１２ ０．７４７∗∗ －０．２５７ ０．３５４ －０．６３７∗

ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ２ －０．１０３ －０．００１ －０．０９９ ０．１１７ ０．３３７ －０．１６１ ０．０７１ －０．２６３

空团菌属 Ｃｅｎｏｃｏｃｃｕｍ －０．６４３∗∗ －０．６１９∗ －０．５４５∗ －０．６８１∗∗ －０．１１８ －０．７２５∗∗ －０．０８７ ０．３３２

粉褶蕈属 Ｅｎｔｏｌｏｍａ －０．０８９ ０．０６１ －０．１３５ ０．０８９ ０．３４９ －０．１２８ ０．０７８ －０．３１６

粉孢牛肝菌属 Ｔｙｌｏｐｉｌｕｓ －０．０６２ ０．００１ －０．１８２ ０．０６２ ０．５３０∗ －０．１８５ ０．２１６ －０．５１０

鹅膏菌属 Ａｍａｎｉｔａ －０．４１２ －０．３３６ －０．５７３∗ －０．６８８∗∗ －０．１１６ －０．５７６∗ ０．０１８ ０．２３６

革菌属 Ｔｈｅｌｅｐｈｏｒａ －０．２００ ０．０５５ －０．２６５ ０．１６８ ０．６０１∗ －０．２９０ ０．１３４ －０．５４８∗

　 　 ∗Ｐ ＜ ０．０５， ∗∗Ｐ ＜ ０．０１．

表 ５　 生态环境因子间的 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关性分析

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｐｅａｒｓｏｎ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｅｃｏ⁃ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

生态环境因子
Ｅｃｏ⁃ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ＴＮ ＡＫ ＡＰ ＳＷＣ ｐＨ ＳＯＭ ＭＡＴ ＭＡＰ

ＴＮ １．００

ＡＫ ０．８６３∗∗ １．００

ＡＰ ０．２７７ ０．２１８ １．００

ＳＷＣ ０．０９０ ０．２１７ ０．８０８∗∗ １．００

ｐＨ ０．１５３ ０．０３０ －０．５４８∗ －０．４２１ １．００

ＳＯＭ ０．５７２∗ ０．５６６∗ ０．８５３∗∗ ０．７８８∗∗ －０．５１４∗ １．００

ＭＡＴ ０．５３８∗ ０．３１４ －０．４９３ －０．６０７∗ ０．８２４∗∗ －０．３３２ １．００

ＭＡＰ －０．４４５ －０．３５０ ０．４３１ ０．３１２ －０．９４０∗∗ ０．２６９ －０．８８１∗∗ １．００

　 　 ∗Ｐ ＜ ０．０５， ∗∗Ｐ ＜ ０．０１．
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图 ６　 白桦外生菌根真菌群落结构（属水平）与生态环境因子的冗余分析（ＲＤＡ）

Ｆｉｇ． ６ 　 ＲＤＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｅｏ － ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ａｎｄ ｅｃｔｏｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｎ ｇｅｎｅｒｉｃ ｌｅｖｅｌ ｏｆ

Ｂｅｔｕｌａ ｐｌａｔｙｐｈｙｌｌａ

３　 讨论

３．１　 内蒙古白桦根围土壤外生菌根真菌群落结构

内蒙古白桦根围土壤中共获得 ２６１ 个外生菌根真菌 ＯＴＵｓ，隶属于 ２ 门、４ 纲、１１ 目、２９ 科、５０ 属，表明白

桦根围有相当丰富的外生菌根真菌群落，这与我们提出的假设相符。 外生菌根真菌中，绝大部分为担子菌门

（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）真菌，相对丰度占 ９３．５％；其余为子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）真菌，相对丰度占 ６．５％。 子囊菌门和

担子菌门真菌是土壤中的主要分解群落［２３—２４］，担子菌门真菌营腐生或寄生，分解木质纤维素的能力较

强［２４—２５］。 研究表明，一些担子菌门外生菌根真菌可利用氧化酶将叶片凋落物中的有机养分无机化，进而将养

分转化为植物可利用的形式［６，２６—２７］；还有些外生菌根真菌可以产生胞外酶，例如纤维素酶、半纤维素酶和多

酚氧化酶，促进植物凋落物成分的降解［２８—２９］。 子囊菌门真菌大多为腐生菌，可以分解难降解性有机质，如木

质素和角质素，在森林生态系统养分循环中起着重要作用［３０］。 土壤中的腐生微生物分解林下植被凋落物为

土壤提供了养分，这些养分又为真菌的生长繁殖提供了营养，营养元素在真菌与林下植被之间形成循环。 研

究表明土壤生物多样性与多种生态系统功能（养分循环、分解、植物生产，以及降低潜在致病性等）表现出显

著的正相关关系［３１］。 因此，白桦根围丰富的外生菌根真菌群落在维持森林生态系统稳定和养分循环中发挥

着重要作用。
白桦为典型的外生菌根真菌依赖型树种，其外生菌根真菌类群丰富多样。 从白桦根围土壤中共鉴定到

５０ 个外生菌根真菌属，相对丰度≥１％的属有 １６ 个，其中 １５ 个属的真菌均有报道可与白桦形成外生菌

根［１８—１９］，而对于 Ｈｙｓｔｅｒａｎｇｉｕｍ，其他学者也在白桦林下土壤中检测到了该属真菌的 ＯＴＵ［２０］，但其是否可与白

桦形成外生菌根或在白桦林下形成子实体还需要进一步的调查。 杨岳对内蒙古白桦根围外生菌根真菌的研
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究表明，白桦根围优势外生菌根真菌有 １１ 个属，其中红菇属是白桦的绝对优势真菌［２０］，与本研究结果一致；
其报道的优势属蜡壳耳属、丝膜菌属、锁瑚菌属、革菌属、蜡伞属、丝盖伞属和 Ｐｉｌｏｄｅｒｍａ 也是本研究中的优势

属。 而对于其报道的另外 ２ 个优势属乳菇属（Ｌａｃｔａｒｉｕｓ）和阿太菌属（Ａｍｐｈｉｎｅｍａ），本研究中也检测到了这 ２
个属的 ＯＴＵ，但并不是优势属。 而本研究中的优势属粉褶蕈属、鹅膏菌属、革菌属、辐片包属、粉孢牛肝菌属

和空团菌属并不是杨岳等报道的优势属。 同样是对内蒙古白桦根围土壤外生菌根真菌群落结构的分析，结果

并不完全相同，出现这种情况的原因可能是由于两项研究的采样地并不完全一致，本研究样地除了包括与杨

岳等采样地相同的中温带和暖温带地区（半湿润和半干旱气候区），还包括寒温带地区（湿润气候区）；另外即

使是在相同的气候区所采的土壤样品，由于具体的采样点不同、所选的宿主个体不同、采样时间不同、降水量

不同、伴生灌木不同，这些因素均会影响土壤微生物的群落结构。 因此，尽管大部分的优势属一致，但也有部

分属不同，这也符合微生物群落通过遗传来维持其组成的稳定性、通过演替而适应外界环境的自然规律。 值

得注意的是，本研究与杨岳等通过对白桦根围土壤的高通量测序的研究均表明，红菇属是白桦的绝对优势真

菌，白淑兰等对白桦林下子实体的调查也认为，红菇科和丝膜菌科真菌是白桦的主要共生真菌［１８］；而樊永军

和闫伟在对内蒙古白桦外生菌根的形态鉴定中并未发现红菇属真菌［１９］。 这与 Ｇａｒｄｅｓ 等的研究结果相似，他
们认为一些常见的子实体有时形成菌根较少，而一些常形成菌根的物种有时又很少形成子实体［３２］。 原因可

能是某些外生菌根真菌从植物宿主中获取碳水化合物特别有效，仅需定殖少量根即可形成大量子实体；也有

可能是从植物到真菌菌丝体的碳转移效率较低，它们可能会优先将资源分配给营养生长而不是有性繁殖，因
此无法产生大量的子实体［３２］。

本研究中 ５ 个样地的共有属仅有 ３ 个，分别为红菇属、蜡壳耳属和丝膜菌属，这 ３ 个属也是内蒙古地区白

桦根围土壤中相对丰度最高的 ３ 个属，３ 个属的丰度之和占所有优势外生菌根真菌的 ６３．７２％。 ５ 个样地东西

相距约 ２０００ｋｍ，在气候、地理、土壤等方面均有显著差异，说明这 ３ 个属的真菌生境适应性广。 这与其他研究

者的结论一致，他们认为红菇属和丝膜菌属真菌广泛分布在温带地区，能和多种乔木或灌木共生［３３—３４］，是白

桦的优势外生菌根真菌［２０］，甚至有报道说这 ２ 个属的相对丰度呈线性相关［３５］。 研究表明，丝膜菌属真菌可

分泌大量的过氧化物酶［３６］，在降解白桦林下枯枝落叶时可能发挥了重要作用。 据报道，蜡壳耳属也广泛分布

在各种森林生态系统中，几乎没有宿主特异性［３７］。 研究表明，空团菌属真菌生境范围非常广泛，没有明显的

宿主特异性，被认为是全球森林生态系统中的优势菌，而且在恶劣条件下常为优势菌根真菌［３８］。 本研究中空

团菌属也是白桦的优势外生菌根真菌，在 ＨＧＬ 样地的相对丰度显著高于其它 ４ 个样地，而 ＨＧＬ 样地的土壤

含水量显著低于其它 ４ 个样地，分析结果也表明空团菌属的相对丰度与土壤含水量呈极显著负相关（表 ４）。
空团菌属在干旱条件下能成为优势菌的原因可能是由于该属真菌与宿主植物形成外生菌根的菌套和哈蒂氏

网结构致密，菌丝套外层细胞的细胞壁较厚，这种结构可使菌丝体和菌根在干旱情况下存活，同时可以减少干

旱对宿主植物的影响［３９］。
本研究中，白桦根围外生菌根真菌群落结构随采样地的不同而出现动态变化，５ 个采样点在外生菌根真

菌优势属的组成上存在显著差异，表明 ５ 个样地的真菌群落结构有所差异，而且部分优势属的相对丰度在不

同样地间存在显著差异（表 ２），白桦的 ３ 个绝对优势外生菌根真菌属中，蜡壳耳属真菌是内蒙古西部（ＨＬＳ 和

ＷＬＳ）的优势菌，丝膜菌属真菌是内蒙古中部（ＸＪＧ）的优势菌，而内蒙古东部（ＨＧＬ 和 ＧＨ）的优势菌则为红菇

属。 另外有些属仅出现在某一样地，如粉褶蕈属仅出现在 ＨＬＳ，辐片包属仅出现在 ＸＪＧ，而粉孢牛肝菌属仅在

ＨＬＳ 和 ＷＬＳ 出现。 上述研究结果与我们提出的假设一致，不同采样点的优势外生菌根真菌有所不同，其他学

者也认为特定环境中有一群相对丰度较高的真菌［１１］。 这是由于本研究中的 ５ 个样点在地理距离上有较大跨

越，各地的生态环境因子差异显著，而大量研究均表明外生菌根真菌群落结构受多种环境因素的共同影

响［１—３］。 另外，也和不同样地外生菌根真菌所处的微环境不同有关，本研究中采样地的建群种虽然都是白桦，
但由于林下伴生灌木及草本不同，外生菌根真菌可利用的凋落物资源的复杂程度不同［４０］，导致其群落结构有

一定差异。
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３．２　 白桦根围外生菌根真菌群落结构的驱动因素

土壤微生物群落是一个动态变化的自组织系统，其群落结构和多样性受多种环境因素的共同影响，如植

被因素、气候因素、环境因素和土壤因素等。 本研究中，所有因子共解释了外生菌根真菌群落变异的 ８８．９％，
其中 ｐＨ 值、总氮、土壤含水量和速效钾对外生菌根真菌的分布均有极显著影响，ｐＨ 值对外生菌根真菌多样

性及群落结构变化的解释度最高，其次为总氮、土壤含水量和速效钾，表明土壤因子在形成外生菌根真菌群落

结构中发挥了重要作用，也印证了我们提出的假设。
研究表明，在全球范围内 ｐＨ 值是影响土壤微生物多样性的重要因素［１４—１５，１７，２６，３１］。 本研究在较大尺度范

围内对白桦根围外生菌根真菌群落结构的分析也支持了上述结论。 内蒙古东西跨越约 ２４００ｋｍ，样地内土壤

ｐＨ 值有明显的变化趋势，由最西部的 ＨＬＳ 的碱性土壤（ｐＨ ＝ ７．９３）逐渐过渡为根河的酸性土壤（ｐＨ ＝ ４．１３）。
外生菌根真菌群落对 ｐＨ 的变化也表现出了相应的响应，相对丰度最高的红菇属和优势真菌 Ｐｉｌｏｄｅｒｍａ 均与

ｐＨ 呈极显著负相关，相对丰度其次的蜡壳耳属和优势真菌粉孢牛肝菌属、革菌属与 ｐＨ 呈极显著或显著正相

关。 另外，土壤 ｐＨ 值与年平均温度呈极显著正相关，与年平均降水量、有效磷、土壤有机质含量呈极显著或

显著负相关。 研究表明，这些因子均对外生菌根真菌群落结构有影响［４１］。 本研究中，ｐＨ 对外生菌根真菌的

物种多样性及丰富度有显著影响，这可能是由于外生菌根真菌在与宿主共生过程中产生了大量的有机酸，降
低了土壤 ｐＨ 值，改变了环境因素（如养分有效性、有机碳）和林下植被结构，进而影响了外生菌根真菌群落

结构［４２］。
大量研究表明，土壤氮含量对外生菌根真菌群落结构产生显著影响［４３］，本研究结果也支持了上述结论，

土壤氮含量是影响白桦外生菌根真菌群落结构的重要因子，与相对丰度最高的红菇属的相对丰度呈显著负相

关。 研究表明，红菇属对土壤氮水平高度敏感［４４］，与本研究结果一致。 土壤氮含量可能是通过影响地上植被

的多样性和优势度进而对土壤微生物群落结构产生影响［４３］。 在全球范围内土壤含水量是影响土壤微生物丰

度的另一个重要因素［１７，２６，３１］。 空团菌属被认为是干旱条件下森林生态系统的主要外生菌根真菌［４５］，本研究

结果也充分证明了这一观点，５ 个样地中 ＨＧＬ 的土壤含水量最低，而该样地内空团菌属的相对丰度显著高于

其它 ４ 个样地。 本研究样地在经度上有较大跨越，各采样点的土壤水分条件差异显著，因此各采样点的外生

菌根真菌的群落组成有显著差异。 土壤含水量可能通过影响土壤中的各类化学过程和生物过程，进而影响土

壤水中的化学离子含量，从而对土壤的 ｐＨ 值产生影响。
在大空间尺度上温度是森林土壤中微生物多样性最重要的调控因素［１６］。 研究表明，年均温和年降水量

是外生菌根真菌群落的重要驱动因子［４１］。 而本研究中，虽然年均温和年降水量在 ５ 个样地间均有显著差异，
但对外生菌根真菌群落结构并没有显著影响。 可能的原因是，采样时间均为夏季，是一年中温度最高的季节，
而几个采样点的年降水量也主要集中在这个季节，因此适宜的温度和充足的降水量并没有形成微生物生长繁

殖的制约因素。 这也与其他研究者的结论相符，即在不同的地理尺度上，土壤微生物多样性变化的关键驱动

因子有所不同，即表现出一定的尺度依赖性［１—３］。
本研究中，基于 ＲＤＡ 和 ＳＰＳＳ 相关性分析，土壤因子对外生菌根真菌群落结构有显著影响。 近年来，环境

因子对外生菌根真菌群落结构的影响有大量的报道［３１，３４，４４］。 众所周知，常见的真菌类群在适宜的土壤养分、
含水量条件下生长良好［４６］，如某些真菌的相对丰度随 ｐＨ 值的增加而降低，而有些则呈现相反的趋势［１５］；相
似地，某些真菌类群随营养物质的增加而增加，而有些则受到了抑制［３０，４４］。 这些结果表明，不同的真菌类群

常有不同的生态位。 总之，本研究结果表明生态环境因子对外生菌根真菌群落结构有显著影响。 大部分的外

生菌根真菌与生态环境因子有显著相关性，体现了真菌可以作为森林状态和环境条件的地下指示物种的价

值［４７］，同时也说明了外生菌根真菌的生态特异性。 因此，确定菌根真菌的全球分布特征并确定控制这种分布

的因素是了解森林生态系统目前和未来功能的必要条件［２６］。

４　 结论

内蒙古白桦根围土壤外生菌根真菌隶属于 ２ 门、４ 纲、１１ 目、２９ 科、５０ 属，绝大部分为担子菌门真菌（相对
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丰度 ９３．５％），子囊菌门占 ６．５％。 红菇属、蜡壳耳属和丝膜菌属是白桦的优势外生菌根真菌，也是 ５ 个样地仅

有的 ３ 个共有属。 外生菌根真菌群落结构受土壤理化性质的显著影响，其中 ｐＨ 值、总氮、土壤含水量和速效

钾对外生菌根真菌的分布均有极显著影响。 大部分的外生菌根真菌属与土壤理化性质有显著相关性，体现了

外生菌根真菌可以作为生态环境条件的地下指示物种的潜在价值。 研究结果有助于揭示跨气候带土壤微生

物群落演替对环境条件变化的响应机制，为了解森林生态系统中土壤微生物群落构建特征及预测未来环境变

化的影响提供科学依据。
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