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寒温带地区典型森林类型中外生菌根真菌多样性和群
落组成及其影响因素

孟兆云１ꎬ２ꎬ李　 敏１ꎬ２ꎬ∗ꎬ杨勋爵１ꎬ２ꎬ吕桂芬１ꎬ２ꎬ牛艳芳１ꎬ２ꎬ张亚萍１ꎬ２

１ 内蒙古师范大学生命科学与技术学院ꎬ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ꎬ呼和浩特　 ０１００２２

摘要:外生菌根(ＥＣＭ)真菌可促进宿主植物对土壤中水分和营养的吸收ꎬ提高宿主植物的抗逆性及对环境的适应ꎬ在森林生态

系统的物质循环中发挥了重要作用ꎮ 为探明寒温带地区 ＥＣＭ 真菌多样性和群落组成以及土壤理化因子对真菌群落组成的可

能影响机制ꎬ采用高通量测序(Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｍｉｓｅｑ)平台对大兴安岭 ４ 种典型森林类型白桦、樟子松、兴安落叶松和偃松的根围土壤

ＥＣＭ 真菌群落组成进行了分析ꎮ 结果表明ꎬ４ 种典型森林类型根围土壤中共获得 １６７ 个 ＥＣＭ 真菌可操作分类单元(ＯＴＵｓ)ꎬ隶
属于 ２ 个门、４ 个纲、１０ 个目、２４ 个科、３６ 个属ꎮ 在门水平上ꎬ担子菌门(Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ)真菌的相对丰度占 ９６.４％ꎬ子囊菌门

(Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ)真菌占 ３.６％ꎮ 在属水平上ꎬ红菇属(Ｒｕｓｓｕｌａꎬ３０.２％)、丝膜菌属(Ｃｏｒｔｉｎａｒｉｕｓꎬ１７.１％)、Ｐｉｌｏｄｅｒｍａ(９.６％)、棉革菌属

(Ｔｏｍｅｎｔｅｌｌａꎬ７.２％)、丝盖伞属( Ｉｎｏｃｙｂｅꎬ７.２％)和蜡壳耳属(Ｓｅｂａｃｉｎａꎬ６.２％)的相对丰度均>５.０％ꎬ是该地区的优势 ＥＣＭ 真菌类

群ꎮ 不同森林类型的优势 ＥＣＭ 真菌在属水平上的组成存在显著差异ꎮ 土壤理化因子共解释了不同森林类型 ＥＣＭ 真菌群落变

异的 ９２.４％ꎬ其中硝态氮、土壤总氮和土壤 ｐＨ 值对 ＥＣＭ 真菌群落组成均有显著影响ꎬ解释度分别为 ６０.４％、１０.６％和 ９.５％ꎮ 研

究结果为认识寒温带森林生态系统中 ＥＣＭ 真菌的群落组成与功能提供了依据ꎮ
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２ ｐｈｙｌａꎬ ４ ｃｌａｓｓｅｓꎬ １０ ｏｒｄｅｒｓꎬ ２４ ｆａｍｉｌｉｅｓꎬ ａｎｄ ３６ ｇｅｎｅｒａ. Ａｔ ｔｈｅ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌꎬ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ
ｆｕｎｇｉ ａｃｃｏｕｎｔｅｄ ｆｏｒ ９６.４％ꎬ ａｎｄ Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ ｆｕｎｇｉ ａｃｃｏｕｎｔｅｄ ｆｏｒ ３.６％. Ａｔ ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌꎬ Ｒｕｓｓｕｌａ (３０.２％)ꎬ Ｃｏｒｔｉｎａｒｉｕｓ
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ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｄｏｍｉｎａｎｔ ＥＣＭ ｆｕｎｇｉ ａｔ ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｏｒｅｓｔ ｔｙｐｅｓ. Ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｅｘｐｌａｉｎｅｄ ９２.４％
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ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｎ ｔｈｅ ＥＣＭ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎꎬ ｗｉｔｈ ｅｘｐｌａｎａｔｏｒｙ ｄｅｇｒｅｅｓ ｏｆ ６０.４％ꎬ １０.６％ ａｎｄ ９.５％ꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ｔｈｅ
ｒｅｓｕｌｔｓ ｐｒｏｖｉｄｅ ａ ｂａｓｉｓ ｆｏｒ ｕｎｄｅｒｓｔａｎｄｉｎｇ ｔｈｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ ｏｆ ＥＣＭ ｆｕｎｇｉ ｉｎ ｃｏｌｄ ｔｅｍｐｅｒａｔｅ ｆｏｒｅｓｔ
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外生菌根(ＥＣＭ)真菌常与林木互惠共生ꎬ促进宿主植物对氮、磷、钾等多种营养元素的吸收ꎬ并增强植物

的抗病、抗寒、抗盐及抗重金属能力以及对极端环境的适应能力[１—４]ꎻ同时宿主植物提供给 ＥＣＭ 真菌光合产

物等物质以供其生长[５]ꎮ 由于 ＥＣＭ 真菌的这些关键功能ꎬ森林树木在自然条件下很大程度上依赖于 ＥＣＭ 真

菌类群ꎮ 因此ꎬＥＣＭ 真菌被认为是温带森林生态系统的关键组成部分ꎮ 在长期的生态系统演化过程中ꎬ植物

与真菌之间相互选择与适应ꎬ导致了 ＥＣＭ 真菌与宿主植物之间存在一定的专一性ꎮ 但 ＥＣＭ 真菌与植物的共

生关系可以超越单一的树￣真菌伙伴关系ꎬ形成共同的菌根网络[６—７]ꎮ 同一宿主植物可与多种不同的 ＥＣＭ 真

菌共生ꎬ同一 ＥＣＭ 真菌也可与多种植物共生ꎮ 由于菌根网络同时连接了多个不同个体的宿主植物和 ＥＣＭ 真

菌ꎬ因此对提高生态系统的生产力和增加资源利用互补性有重要作用[８—９]ꎮ ＥＣＭ 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ꎬ强烈影响着森林生态系统的功能[３ꎬ９—１１]ꎮ ＥＣＭ 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[１２—１３]ꎮ
由于 ＥＣＭ 真菌需从宿主植物获得赖以生存的有机碳源ꎬ因此宿主植物被认为是影响 ＥＣＭ 真菌群落组成

的最重要的决定因素[１４—１７]ꎮ 而对欧洲山毛榉(Ｆａｇｕｓ ｓｙｌｖａｔｉｃａ)的研究发现ꎬ非宿主植物的灌木层和草本层对

ＥＣＭ 真菌的分布有显著影响[１８]ꎮ 也有一些研究表明ꎬ宿主植物对 ＥＣＭ 真菌群落没有影响或影响很小[１９—２０]ꎮ
同样ꎬ也有研究者报道ꎬ包括土壤和气候变量在内的非生物环境因素是 ＥＣＭ 真菌群落的强大驱动力ꎮ 例如ꎬ
气候差异和土壤养分解释了日本两座山区[２０]和美国明尼苏达州东南部的七种柳树[２１] 中 ＥＣＭ 真菌群落的差

异ꎮ Ｇｅ 等认为美国山核桃的 ＥＣＭ 真菌群落受土壤中的 Ｋ、Ｃａ、Ｍｇ、Ｍｎ、Ｐ、Ｚｎ 等矿物质的影响较大[２２]ꎮ
Ｋｏｉｚｕｍｉ 等认为温度是构建 ＥＣＭ 真菌群落的重要决定因素[２３]ꎮ 在气候变化的背景下ꎬＥＣＭ 真菌群落多样性

会发生相应的变化ꎬ譬如全球变暖和长期氮沉降会导致 ＥＣＭ 真菌群落多样性的降低[２４—２５]ꎮ Ｇｏｎｇ 等认为ꎬ
ＥＣＭ 真菌群落在不同海拔区域和季节间存在强烈的物种替代和显著的组成差异ꎬＥＣＭ 真菌多样性在森林区

域随海拔升高而降低[２６]ꎮ 上述研究表明ꎬ在不同的地理尺度上ꎬＥＣＭ 真菌多样性变化的关键驱动因子有所

不同ꎮ 因此ꎬ明确 ＥＣＭ 真菌的物种多样性及其群落构建的影响因素对指导森林生态系统的健康可持续发展

以及预测环境变化对生态系统的潜在影响具有重要意义ꎮ
白桦(Ｂｅｔｕｌａ ｐｌａｔｙｐｈｙｌｌａ)、樟子松(Ｐｉｎｕｓ ｓｙｌｖｅｓｔｒｉｓ ｖａｒ. ｍｏｎｇｏｌｉｃａ)、兴安落叶松( Ｌａｒｉｘ ｇｍｅｌｉｎｉｉ) 和偃松

(Ｐｉｎｕｓ ｐｕｍｉｌａ)均耐寒ꎬ是我国寒温带地区的常见树种ꎬ对森林和人类的生物多样性做出了重大的生态和经济

贡献ꎮ 它们都是典型的 ＥＣＭ 依赖型树种ꎬ而对该地区的 ＥＣＭ 真菌多样性及群落组成的认识非常有限ꎮ 因

此ꎬ本研究采用高通量测序技术ꎬ分析了寒温带地区 ４ 种典型森林类型的 ＥＣＭ 真菌多样性ꎬ同时通过分析土

壤理化性质对 ＥＣＭ 真菌群落组成的影响ꎬ确定了导致 ＥＣＭ 真菌群落变化的主要驱动因素ꎮ 本研究的目标

是:(１)明确寒温带地区 ４ 种典型森林类型的 ＥＣＭ 真菌多样性和群落组成ꎻ(２)明确 ＥＣＭ 真菌多样性和群落

组成的主要驱动因素ꎻ(３)明确植物￣ＥＣＭ 真菌相互作用中宿主和 ＥＣＭ 真菌的偏好ꎮ 本研究假设:(１)土壤因

子在构建 ＥＣＭ 真菌群落中发挥了重要作用ꎻ(２)ＥＣＭ 真菌和宿主植物间存在显著的偏好性ꎮ
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１　 材料与方法

１.１　 研究区概况

研究区位于大兴安岭北麓根河市ꎬ年封冻期 ２１０ 天以上ꎬ年平均气温－５.３℃ꎮ 白桦土样采自内蒙古大兴

安岭森林生态系统国家野外观测研究站(５０°５４′１２. ８１″Ｅꎬ１２１°２９′４６″Ｎꎬ海拔 ８４８ ｍ)ꎻ偃松土样采自静岭

(５１°２′３５″Ｅꎬ１２１° １７′ ４３″ Ｎꎬ海拔 １０３４ ｍ)ꎻ樟子松土样采自好里堡东山 ( ５０° ４５′ ３. ４０″—５０° ４５′ ３. ８４″ Ｅꎬ
１２１°２９′０１″—１２１°２９′１４.６８″Ｎꎬ海拔 ６８５—７９５ ｍ)阳坡ꎻ兴安落叶松土样采自好里堡东山阴坡ꎮ 林下土壤均为

淋溶土(棕壤土)ꎮ 针叶林下层几乎没有维管植物ꎬ白桦林的下层植被包括稀疏的灌木、草本植物和蕨类

植物ꎮ
１.２　 采样方法

土样采集于 ２０１８ 年 ８ 月 ５—７ 日ꎬ采样方法同前期研究[２７]ꎮ 在 ４ 种不同森林类型内ꎬ各随机设置 ３ 个

５０ ｍ×５０ ｍ 的样地ꎮ 每个样地内收集 １０ 棵健康树木的土样ꎮ 采集土样后置于冰盒保存ꎬ尽快带回实验室用

于土壤理化性质的检测及高通量测序ꎮ
１.３　 土壤理化性质的测定

土壤 ｐＨ 值测定采用电位法(水土比 ２.５∶１)ꎻ土壤含水量(ＷＣ)测定采用烘干法ꎻ土壤全氮(ＴＮ)和土壤有

机质(ＳＯＭ)含量测定分别采用重铬酸钾氧化法和半微量凯氏定氮法测定ꎻ土壤有效磷(ＡＰ)和速效钾(ＡＫ)
含量测定分别采用钼锑抗比色法和乙酸铵浸提￣火焰光度法ꎻ土壤铵态氮和硝态氮含量测定分别采用靛酚蓝

比色法(２ ｍｏｌ / Ｌ 氯化钾(ＫＣｌ) 浸提)和紫外分光光度法[２８]ꎮ
１.４　 土壤总 ＤＮＡ 提取和高通量测序

使用 ＰｏｗｅｒＳｏｉｌ 􀳏 ＤＮＡ Ｉｓｏｌａｔｉｏｎ Ｋｉｔ 提取土壤微生物 ＤＮＡꎬ选用真菌 ＩＴＳ５Ｆ ( ５′￣ＧＧＡＡＧＴＡＡＡＡＧＴＣＧ
ＴＡＡＣＡＡＧＧ￣３′)和 ＩＴＳ１Ｒ(５′￣ＧＣＴＧＣＧＴＴＣＴＴＣ￣ＡＴＣＧＡＴＧＣ￣３′)为特异性引物ꎬ进行真菌 ｒＤＮＡ ＩＴＳ 区段 ＰＣＲ
扩增ꎮ 扩增完成后ꎬ对 ＰＣＲ 产物用 ２％琼脂糖凝胶电泳检测ꎬ并采用 Ａｘｙｇｅｎ 凝胶回收试剂盒回收 ＰＣＲ 产物ꎮ
２％琼脂糖凝胶电泳检测合格后ꎬ采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｍｉｓｅｑ 平台上进行 ２×３００ ｂｐ 的双端测序ꎮ 文库构建、检测、上
机测序等委托上海派森诺生物科技股份有限公司完成ꎮ 测序完成后ꎬ筛选有效序列ꎬ去除 Ｒｅａｄｓ 接头和

ｂａｒｃｏｄｅ 序列ꎬ并用 ＦＬＡＳＨ 软件对原始数据进行过滤ꎬ采用 Ｕｓｅａｒｃｈ(ｖｅｒｓｉｏｎ ７.０ ｈｔｔｐ: / / ｄｒｉｖｅ５.ｃｏｍ / ｕｐａｒｓｅ / )去
除嵌合体序列ꎬ并对有效序列进行数据统计ꎮ
１.５　 数据分析

使用 ＱＩＩＭＥ 软件ꎬ调用 ＵＣＬＵＳＴ 序列比对工具ꎬ对获得的序列按 ９７％的序列相似度进行归并和可操作分

类单元(ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔꎬＯＴＵ)的划分ꎬ并选取每个 ＯＴＵ 中丰度最高的序列作为该 ＯＴＵ 的代表序列ꎬ
采用 ＢＬＡＳＴ 工具在 ＵＮＩＴＥ 数据库(Ｒｅｌｅａｓｅ ５.０ꎬｈｔｔｐｓ: / / ｕｎｉｔｅ.ｕｔ.ｅｅ / )中对 ＥＣＭ 真菌 ＯＴＵｓ 进行物种注释ꎬ分
别在不同分类水平上统计各样本的群落组成和丰度ꎮ 所有的 ＥＣＭ 真菌 ＯＴＵｓ 需经均一化处理ꎮ 通过 Ｇａｌａｘｙ
在线分析平台(ｈｔｔｐ: / / ｈｕｔｔｅｎｈｏｗｅｒ.ｓｐｈ.ｈａｒｖａｒｄ.ｅｄｕ / ｇａｌａｘｙ / )ꎬ对属水平的相对丰度矩阵进行 ＬＥｆＳｅ 分析ꎮ 使用

Ｒ 软件进行 ＥＣＭ 真菌属水平的群落组成的主成分分析(ＰＣＡ)ꎻＥＣＭ 真菌群落 Ａｌｐｈａ 多样性指数的分析使用

ＱＩＩＭＥ 软件完成ꎻ采用 ＳＰＳＳ ２２.０ 软件完成 ＥＣＭ 真菌丰度及土壤理化性质的 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关性分析及显著性检

验ꎮ 利用 Ｃａｎｏｃｏ(ｖｅｒｓｉｏｎ ５.０)软件对土壤理化性质与 ＥＣＭ 真菌群落组成进行冗余分析(ｄｂ￣ＲＤＡ)ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 不同森林类型中 ＥＣＭ 真菌多样性和群落组成

４ 种典型森林类型根围土壤中共获得 １６７ 个 ＥＣＭ 真菌 ＯＴＵｓ(图 １)ꎮ 兴安落叶松的 ＥＣＭ 真菌 ＯＴＵｓ 数最

多ꎬ为 ８４ 个ꎻ其次是白桦ꎬ为 ５４ 个ꎻ偃松和樟子松最低ꎬ分别为 ３８ 个、３７ 个ꎮ ４ 个树种的特有 ＥＣＭ 真菌 ＯＴＵｓ
数分别为 ５４ 个、２９ 个、１８ 个和 ３２ 个ꎮ 兴安落叶松的特有 ＥＣＭ 真菌 ＯＴＵｓ 数占所有 ＥＣＭ 真菌 ＯＴＵｓ 数的比

０４ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４３ 卷　
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图 １　 不同森林类型 ＥＣＭ 真菌 ＯＴＵｓ数量

Ｆｉｇ.１　 Ｔｈｅ ＯＴＵｓ ｎｕｍｂｅｒ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｏｒｅｓｔ ｔｙｐｅｓ

白桦:Ｂｅｔｕｌａ ｐｌａｔｙｐｈｙｌｌａꎬＢｐꎻ樟子松:Ｐｉｎｕｓ ｓｙｌｖｅｓｔｒｉｓꎬＰｓꎻ兴安落叶松:

Ｌａｒｉｘ ｇｍｅｌｉｎｉｉꎬＬｇꎻ偃松:Ｐｉｎｕｓ ｐｕｍｉｌａꎬＰｐ

例最高ꎬ为 ３２. ３４％ꎻ其次为樟子松和白桦ꎬ分别占

１９.１６％和 １７.３７％ꎻ偃松最低ꎬ为 １０.７８％ꎮ ４ 个树种的

共有 ＥＣＭ 真菌 ＯＴＵｓ 仅有 ２ 个ꎬ占所有 ＥＣＭ 真菌 ＯＴＵｓ
的１.２０％ꎬ 隶属于丝 膜 菌 属 ( Ｃｏｒｔｉｎａｒｉｕｓ ) 和 红 菇 属

(Ｒｕｓｓｕｌａ)ꎮ 以上结果说明ꎬ不同森林类型的 ＥＣＭ 真菌

多样性有显著差异ꎬ树种对 ＥＣＭ 真菌群落组成有显著

影响ꎮ
所有 ＥＣＭ 真菌隶属于 ２ 个门、４ 个纲、１０ 个目、２４

个科、３６ 个属ꎮ 在门水平上ꎬ担子菌门(Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ)
真菌的相对丰度占 ９６.４％ꎬ子囊菌门(Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ)真菌

的 相 对 丰 度 占 ３. ６％ꎮ 在 纲 水 平 上ꎬ 蘑 菇 纲

(Ａｇａｒｉｃｏｍｙｃｅｔｅｓ)真菌的相对丰度最高ꎬ为 ９６.４％ꎬ其次

分别为座囊菌纲 (Ｄｏｔｈｉｄｅｏｍｙｃｅｔｅｓꎬ１. ４％)、锤舌菌纲

(Ｌｅｏｔｉｏｍｙｃｅｔｅｓꎬ１.２％)和盘菌纲( Ｐｅｚｉｚｏｍｙｃｅｔｅｓꎬ１.０％)
真菌ꎮ 在目水平上ꎬ红菇目(Ｒｕｓｓｕｌａｌｅｓꎬ３０.９％)、蘑菇目

(Ａｇａｒｉｃａｌｅｓꎬ２８.８％)、蜡壳耳目(Ｓｅｂａｃｉｎａｌｅｓꎬ１２.６％)、阿
太菌目(Ａｔｈｅｌｉａｌｅｓꎬ９.９％)和革菌目(Ｔｈｅｌｅｐｈｏｒａｌｅｓꎬ８.６％)真菌的相对丰度均>５.０％ꎮ 相对丰度>５.０％的科分

别为红菇科(Ｒｕｓｓｕｌａｃｅａｅꎬ３０.９％)、丝膜菌科(Ｃｏｒｔｉｎａｒｉａｃｅａｅꎬ１７.１％)、阿太菌科(Ａｔｈｅｌｉａｃｅａｅꎬ９.９％)、革菌科

(Ｔｈｅｌｅｐｈｏｒａｃｅａｅꎬ８.６％)、蜡壳耳科(Ｓｅｂａｃｉｎａｃｅａｅꎬ８.０％)和丝盖伞科( Ｉｎｏｃｙｂａｃｅａｅꎬ７.２％)ꎮ 红菇属(３０.２％)、
丝膜菌属(１７. １％)、Ｐｉｌｏｄｅｒｍａ(９. ６％)、棉革菌属(Ｔｏｍｅｎｔｅｌｌａꎬ７. ２％)、丝盖伞属( Ｉｎｏｃｙｂｅꎬ７. ２％)、蜡壳耳属

(Ｓｅｂａｃｉｎａꎬ６.２％)的相对丰度均>５.０％ꎬ是该地区的优势 ＥＣＭ 真菌类群(图 ２)ꎮ

图 ２　 不同森林类型 ＥＣＭ 真菌属水平的群落组成

Ｆｉｇ.２　 Ｔｈｅ ｅｃｔｏｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｎ ｇｅｎｅｒｉｃ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｏｒｅｓｔ ｔｙｐｅｓ

２.２　 不同森林类型 ＥＣＭ 真菌群落组成差异

对 ４ 个不同森林类型 ＥＣＭ 真菌优势属的分析表明(表 １ꎬ图 ２)ꎬ红菇属的平均相对丰度最高(３０.２％)ꎬ但
在不同森林类型间的差异显著ꎬ白桦根围土壤中该属的相对丰度最高(６６.４％)ꎬ其次是偃松(３１.７％)和兴安

落叶松(２２.２％)ꎻ而樟子松根围土壤中该属真菌的相对丰度最低(０.６％)ꎮ 丝膜菌属真菌的相对丰度在不同

森林类型间无显著差异ꎬ分布较均匀ꎮ丝盖伞属在樟子松根围(２８.４％)的相对丰度显著高于其它森林类型
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(０.０％—０.３％)ꎮ 白桦(９.５％)、兴安落叶松(１１.３％)和偃松(１７.６％)根围的 Ｐｉｌｏｄｅｒｍａ 的相对丰度均较高ꎬ而
樟子松根围没有发现该属真菌的 ＯＴＵｓꎮ 蜡壳耳属真菌在樟子松根围的相对丰度(１９.６％)显著高于白桦

(１.５％)和兴安落叶松(３.４％)ꎬ而偃松根围并未发现该属真菌的 ＯＴＵｓꎮ 兴安落叶松(１８.８％)根围土壤中棉革

菌属的相对丰度显著高于樟子松(８.６％)ꎬ白桦(０.６％)和偃松(０.９％)根围土壤中该属真菌的相对丰度显著

低于上述二者ꎮ
还有部分 ＥＣＭ 真菌属是某种森林类型的特有属ꎬ如 Ｈｅｌｖｅｌｌｏｓｅｂａｃｉｎａ 属真菌的 ＯＴＵｓ 只出现在樟子松根

围ꎬ齿菌属(Ｈｙｄｎｕｍ)真菌的 ＯＴＵｓ 只出现在偃松根围ꎬ块菌属(Ｔｕｂｅｒ)真菌的 ＯＴＵｓ 只出现在兴安落叶松根

围ꎮ 对 ４ 个不同森林类型 ＥＣＭ 真菌的 ＬＥｆＳｅ 物种差异分析(图 ３)表明ꎬ白桦根围的红菇属、兴安落叶松的棉

革菌属、偃松的 Ｓｅｒｅｎｄｉｐｉｔａ 和樟子松的丝盖伞属、蜡壳耳属和须腹菌属(Ｒｈｉｚｏｐｏｇｏｎ)均是差异指示物种ꎮ 以上

结果表明ꎬ不同树种的优势 ＥＣＭ 真菌在属水平上的组成存在显著差异ꎮ

图 ３　 不同森林类型 ＥＣＭ 真菌 ＬＥｆＳｅ 物种差异分析

Ｆｉｇ.３　 ＬＥｆＳｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｏｒｅｓｔ ｔｙｐｅｓ

２.３　 土壤理化因子对 ＥＣＭ 真菌群落组成的可能影响机制

土壤理化因子对 ＥＣＭ 真菌群落有显著影响(表 ２ꎬ图 ４)ꎮ 所有因子共解释了 ＥＣＭ 真菌群落变异的

９２.４％ꎬ其中硝态氮的解释度最高(６０.４％)ꎬ其次分别为土壤总氮(１０.６％)和 ｐＨ(９.５％)ꎬ这 ３ 个因子对 ＥＣＭ
真菌群落组成均有极显著影响(表 ２)ꎮ

表 ２　 土壤理化因子对 ＥＣＭ 真菌群落组成的冗余分析

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｒｅｓｕｌｔｓ ｆｏｒ ｄｂ￣ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｔｅｓｔｉｎｇ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｏｎ ｔｈｅ ＥＣＭ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ

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

ＮＮ ６０.４ ０.００２ ＡＫ ２.４ ０.３５４

ＴＮ １０.６ ０.００２ ＳＯＭ １.９ ０.４９０

ｐＨ ９.５ ０.００６ ＷＣ １.５ ０.６５４

ＡＰ ４.０ ０.１４２ ＡＮ ２.１ ０.５０２
　 　 ＮＮ:硝态氮 Ｎｉｔｒａｔｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎꎻＴＮ:土壤全氮 ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎꎻＡＰ:土壤有效磷 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓꎻＡＫ:速效钾 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｏｔａｓｓｉｕｍꎻＳＯＭ:土壤有机

质 ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒꎻＷＣ:含水量 Ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔꎻＡＮ:铵态氮 Ａｍｍｏｎｉｕｍ ｎｉｔｒｏｇｅｎ
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冗余分析表明 (图 ４)ꎬ ＥＣＭ 真菌受土壤理化性质的显著影响ꎬ如口蘑属 ( Ｔｒｉｃｈｏｌｏｍａ)、空团菌属

(Ｃｅｎｏｃｏｃｃｕｍ)、须腹菌属、蜡壳耳属、丝盖伞属、乳牛肝菌属(Ｓｕｉｌｌｕｓ)等更适宜栖息在干旱、高 ｐＨ 的森林土壤

中ꎻＳｅｒｅｎｄｉｐｉｔａ、齿菌属、蜡伞属(Ｈｙｇｒｏｐｈｏｒｕｓ)、Ｐｉｌｏｄｅｒｍａ、革菌属和棉革菌属在相对肥沃(高有机质、高氮)的森

林土壤中的相对丰度更高ꎻ而丝膜菌属、块菌属和锁瑚菌属(Ｃｌａｖｕｌｉｎａ)对环境的依赖性并不明显ꎮ

图 ４　 ＥＣＭ 真菌群落组成(属水平)与土壤理化因子的冗余分析(ＲＤＡ)

Ｆｉｇ.４　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ (ＲＤＡ) ｏｆ ＥＣＭ ｆｕｎｇｉ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ (ｇｅｎｅｒｉｃ ｌｅｖｅｌ) ａｎｄ ｓｏｉｌ ｆａｃｔｏｒｓ

ＮＮ:硝态氮 Ｎｉｔｒａｔｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎꎻＴＮ:土壤全氮 ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎꎻＡＰ:土壤有效磷 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓꎻＡＫ:速效钾 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｏｔａｓｓｉｕｍꎻＳＯＭ:土壤有机

质 ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒꎻＷＣ:含水量 Ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔꎻＡＮ:铵态氮 Ａｍｍｏｎｉｕｍ ｎｉｔｒｏｇｅｎ

３　 讨论

３.１　 不同森林类型 ＥＣＭ 真菌多样性及群落组成

菌根真菌是植物共生微生物的主要组成部分ꎬ白桦、樟子松、兴安落叶松和偃松是大兴安岭寒温带地区的

常见树种ꎬ是典型的 ＥＣＭ 依赖型树种ꎮ ＥＣＭ 真菌与植物的共生对提高生态系统的生产力和增加资源利用互

补性有重要作用[７—８ꎬ１０ꎬ１２]ꎮ 本研究结果表明ꎬ不同森林类型土壤中均有较高的 ＥＣＭ 真菌多样性ꎬ其中担子菌

门真菌的相对丰度占 ９６.４％ꎬ子囊菌门真菌占 ３.６％ꎮ 此结果与大多数在森林生态系统中的研究结果一致ꎬ形
成 ＥＣＭ 的真菌多数为担子菌门真菌ꎬ少数为子囊菌门真菌[２９]ꎮ 由于森林土壤中存在较厚的凋落物层ꎬ担子

菌门真菌在土壤中的优势地位可能与它们降解复杂木质纤维素组分的能力有关[３０]ꎮ
寒温带地区 ４ 种典型森林类型的特有 ＥＣＭ 真菌 ＯＴＵｓ 数占所有 ＥＣＭ 真菌 ＯＴＵｓ 数的 １０.７８％—３２.３４％ꎻ

而共有 ＥＣＭ 真菌 ＯＴＵｓ 仅有 ２ 个ꎬ占所有 ＥＣＭ 真菌 ＯＴＵｓ 的 １.２０％ꎻ另外不同森林类型的优势 ＥＣＭ 真菌在属

水平上的组成存在显著差异ꎻ说明 ＥＣＭ 真菌与树种间存在选择偏好性ꎬＥＣＭ 真菌群落组成受宿主植物的显

著影响ꎬ与本研究提出的假设一致ꎮ
研究表明ꎬ菌根真菌更直接地依赖于树木凋落物ꎬ由于不同森林类型凋落物的化学成分不同[３１]ꎬ引起凋

落物的分解速率不同ꎬ由此导致不同林分土壤有机碳等含量不同[３２—３３]ꎮ 凋落物性质的不同为 ＥＣＭ 真菌提供

４４ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４３ 卷　
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了不同的生态位和可利用资源[３４]ꎬ因此 ＥＣＭ 真菌群落组成受森林植物群落的显著影响[３５]ꎮ 另外ꎬ由于针叶

林下层几乎没有维管植物凋落物ꎬ因此针叶林凋落物分解速率相对阔叶林显著降低[３２]ꎻ同时针叶林凋落物层

一般具有较高的碳氮比ꎬ可能会造成某些 ＥＣＭ 真菌的不利生长条件[３６]ꎮ 相比之下ꎬ较开阔的白桦林的下层

植被包括稀疏的矮灌木、草本植物和蕨类植物ꎮ 因此在白桦林下土壤中观察到的 ＥＣＭ 真菌群落相对于樟子

松林和偃松林更丰富ꎮ
本研究中ꎬ除丝膜菌属真菌的相对丰度在不同森林类型的土壤中分布较均匀外ꎬ其余相对丰度>５.０％的

优势菌如红菇属、Ｐｉｌｏｄｅｒｍａ、棉革菌属、丝盖伞属和蜡壳耳属真菌在不同森林类型土壤中的丰度差异显著ꎬ可
能是由于不同真菌的定植策略和资源需求各不相同ꎬ另外可能与植物在不同生长阶段对不同功能性真菌存在

不同程度的偏好性有关[３７]ꎮ 丝膜菌属中的几种物种已被证明可以产生锰￣过氧化物酶结合物ꎬ从而能够从复

杂的有机物中分解获得氮[３８]ꎮ 本研究中ꎬ具有凋落物分解活性的丝膜菌属的丰富度较高ꎬ且在樟子松、兴安

落叶松和偃松的相对丰度比白桦高ꎬ这与丝膜菌属真菌通常在较老的针叶林中占主导地位的研究结果一

致[３９]ꎮ 本研究表明ꎬ红菇属真菌在寒温带针、阔叶林中的丰度都很高ꎬ与 Ｄａｎｉｅｌｓｅｎ 等[４０]和 Ｍｕｎｄｒａ 等[３７]的研

究结果一致ꎮ 红菇属是北温带森林的成熟林中最为常见的 ＥＣＭ 真菌类群之一ꎬ可能由于红菇属真菌具有更

好的养分获取策略及高效的能分解获得氮和磷的酶系统而具有竞争优势[３９]ꎮ 综上ꎬ不同森林类型对 ＥＣＭ 真

菌群落具有较强的选择性ꎬ而这些 ＥＣＭ 真菌群落形成的菌根共生网络又为宿主植物提供所需的营养和水分ꎬ
双方互惠共生ꎬ共同维持森林生态系统的健康发展ꎮ
３.２　 土壤因子在构建 ＥＣＭ 真菌群落中的贡献

ＥＣＭ 真菌群落组成除受树种的影响外ꎬ还受到土壤理化性质的显著影响ꎮ 本研究中不同森林类型土壤

理化性质均存在显著差异ꎬ是由于植物凋落物和根系中含有大量的有机物ꎬ经微生物的分解后ꎬ改变了土壤理

化性质ꎬ从而显著影响了 ＥＣＭ 真菌群落组成ꎮ 硝态氮、土壤总氮和 ｐＨ 对 ＥＣＭ 真菌群落组成均有极显著影

响ꎬ反映出 ＥＣＭ 真菌群落组成受土壤因子的显著影响ꎬ与本研究提出的假设一致ꎮ 硝态氮对 ＥＣＭ 真菌群落

变异的解释度最高ꎬ为 ６０.４％ꎻ其次分别为土壤总氮(１０.６％)和 ｐＨ(９.５％)ꎮ 土壤硝态氮含量与红菇属、
Ｐｉｌｏｄｅｒｍａ 等 ＥＣＭ 真菌的丰富度均呈显著负相关ꎬ是由于 ＥＣＭ 真菌群落的生长吸收了土壤中的氮素ꎬ显著降

低了根围土壤中氮的含量[４１]ꎮ 土壤硝态氮含量显著影响了土壤 ｐＨꎬ也可能是造成 ＥＣＭ 真菌群落组成差异

的原因[４２]ꎮ 土壤 ｐＨ 与红菇属、Ｐｉｌｏｄｅｒｍａ 等 ＥＣＭ 真菌的丰富度均呈显著负相关ꎬ这是由于 ＥＣＭ 真菌群落在

生长繁殖中产生了大量的有机酸ꎬ从而降低了土壤 ｐＨ 值[４３]ꎻ同时ꎬ土壤 ｐＨ 通过影响土壤基质的组成、化学

性质从而显著改变了土壤理化性质ꎬ进而对 ＥＣＭ 真菌群落组成产生显著影响ꎮ
本研究中ꎬ丝膜菌属真菌的相对丰度随土壤有机质含量的增加而增加ꎬ与 Ｋｏｉｚｕｍｉ 等的研究结果一致[２３]ꎬ

与其分泌大量的过氧化物酶、从而能够有效分解有机物有关[３８]ꎮ 乳牛肝菌属真菌是典型的营养贫乏地区的

优势菌[４４]ꎬ支持了本研究中乳牛肝菌属更广泛地分布在土壤有机质含量低的樟子松林下的结果ꎮ 本研究中ꎬ
Ｐｉｌｏｄｅｒｍａ 真菌在较低的土壤 ｐＨ 值、低硝态氮环境中更丰富ꎬ与 Ｐｅｌｔｏｎｉｅｍｉ 等[４５]、Ｈöｇｂｅｒｇ 等[４６] 以及本课题

组[４７]前期的研究结果一致ꎮ 研究表明ꎬＰｉｌｏｄｅｒｍａ 真菌具有产生酸性磷酸酶的巨大潜力ꎬ能够释放有机磷并

提供给宿主植物[４８—４９]ꎬ暗示了 Ｐｉｌｏｄｅｒｍａ 真菌可能在营养贫乏地区的森林生态系统的关键营养循环中发挥了

重要作用ꎮ
温度是构建 ＥＣＭ 真菌群落的重要决定因素[２４ꎬ４４]ꎬ表明 ＥＣＭ 真菌物种的分布与其固有的温度生态位相

对应ꎮ 研究表明ꎬＥＣＭ 真菌群落可能是生态系统对温度变化恢复能力的关键ꎬ可能减轻全球变暖的影

响[４４ꎬ５０]ꎮ 本研究分析了寒温带森林生态系统中的 ＥＣＭ 真菌多样性及群落组成ꎬ能够为建立关于 ＥＣＭ 真菌

群落如何响应全球生态系统环境变化的假设提供基础ꎮ

４　 结论

本研究分析了寒温带 ４ 种典型森林类型 ＥＣＭ 真菌多样性和群落组成ꎬ并分析了土壤因子在 ＥＣＭ 真菌群

５４　 １ 期 　 　 　 孟兆云　 等:寒温带地区典型森林类型中外生菌根真菌多样性和群落组成及其影响因素 　
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落构建中的贡献ꎮ ４ 种典型森林类型均具有较丰富的 ＥＣＭ 真菌多样性ꎬ担子菌门真菌占绝对优势ꎬ红菇属、
丝膜菌属、Ｐｉｌｏｄｅｒｍａ、棉革菌属、丝盖伞属和蜡壳耳属真菌是该地区的优势 ＥＣＭ 真菌类群ꎮ 不同森林类型的

优势 ＥＣＭ 真菌组成存在显著差异ꎮ 硝态氮、土壤总氮和土壤 ｐＨ 值对 ＥＣＭ 真菌群落组成均有极显著影响ꎬ
说明树种及土壤因子对 ＥＣＭ 真菌群落组成均有显著影响ꎮ
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