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重庆酸雨区不同林型对土壤酸化和真菌群落的影响

倪秀雅ꎬ冯永霞ꎬ李如华ꎬ尚　 鹤ꎬ陈　 展∗

中国林业科学研究院森林生态环境与自然保护研究所ꎬ国家林业和草原局森林生态环境重点实验室ꎬ北京　 １０００９１

摘要:不同林型土壤的酸化缓冲能力不同ꎬ真菌在土壤系统中扮演着重要的角色ꎬ而对土壤真菌群落结构和组成与土壤酸化的

关系缺乏深入研究ꎮ 以重庆铁山坪林场的马尾松纯林(Ｐｉ)和经马尾松纯林改造后的香樟纯林(Ｃｉ)、木荷纯林(Ｓｃ)、马尾松￣香
樟混交林(Ｐｉ＿Ｃｉ)以及马尾松￣木荷混交林(Ｐｉ＿Ｓｃ)为研究对象ꎬ每个林型分别设置 ４ 个 ２０ ｍ×２０ ｍ 的样地ꎬ分别采集腐殖质层

(Ｏ 层)和淋溶层(Ａ 层)土壤进行土壤性质及真菌群落分析ꎬ以探讨酸雨区森林土壤真菌群落与缓解土壤酸化的关系ꎮ 研究表

明:(１)与 Ｐｉ 相比ꎬＣｉ 土壤酸化明显缓解(高 ｐＨ 低 ＮＨ４∶ＮＯ３)ꎬ且能有效提高土壤全磷(ＴＰ)含量ꎻ而 Ｓｃ 虽然土壤 ｐＨ 值与 Ｐｉ 没
有显著差异ꎬ但显著(Ｐ<０.０５)提高了 ＮＨ４∶ＮＯ３ꎬ且显著降低土壤 ＴＰ 和全钾(ＴＫ)含量(Ｐ<０.０５)ꎻ(２)不同林型土壤真菌群落多

样性以 Ｃｉ 最为丰富ꎬ且表征土壤酸化的指标 ｐＨ 值、阳离子交换量(ＣＥＣ)与真菌多样性显著正相关(Ｐ<０.０５)ꎬＮＨ４ ∶ＮＯ３与多样

性显著负相关(Ｐ<０.０５)ꎻ(３)林型和土层都对真菌群落结构有显著影响(Ｐ<０.００１)ꎬ且林型的影响大于土层的影响ꎻ而土壤酸化

程度将五个林型的土壤真菌群落区分成两个大类:Ｃｉ 和 Ｐｉ＿ＣｉꎻＰｉꎬＳｃ 以及 Ｐｉ＿Ｓｃꎮ (４)Ｃｉ 中有益菌(如 Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ)更多ꎬＰｉ 以外

生菌根真菌占优势(Ｒｕｓｓｕｌａｃｅａｅ、Ｒｕｓｓｕｌａ、Ｔｏｍｅｎｔｅｌｌａ 以及 Ｓｅｂａｃｉｎａ)ꎻＳｃ 以及 Ｐｉ＿Ｓｃ 则含有更多的植物病原菌(Ｃｌａｄｏｐｈｉａｌｏｐｈｏｒａꎬ
ＰａｅｃｉｌｏｍｙｃｅｓꎬＶｅｎｔｕｒｉａｌｅｓ)、嗜酸菌及产酸菌(Ｐａｅｃｉｌｏｍｙｃｅｓꎬ Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ)ꎮ 在酸雨区受损马尾松林地种植香樟促进土壤真菌多样

性提高ꎬ且产酸真菌、嗜酸菌丰度降低ꎬ而有益真菌丰度增加ꎬ可有效缓解土壤酸化ꎻ而种植木荷后土壤中的病原菌、嗜酸菌和产

酸菌相对丰度增加ꎬ导致土壤进一步酸化ꎮ 因此ꎬ通过将受酸雨损害严重的马尾松纯林改造成香樟纯林或马尾松￣香樟混交林ꎬ
有助于缓解土壤的酸化ꎬ实现酸雨区森林生态系统的可持续发展ꎮ
关键词:马尾松ꎻ香樟ꎻ木荷ꎻ土壤酸化ꎻ土壤真菌
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ｔｈａｔ ｐｌａｎｔｉｎｇ Ｃ. ｃａｍｐｈｏｒａ ｍｉｇｈｔ ｈｅｌｐ ｓｏｉｌｓ ｒｅｃｏｖｅｒｙ ｆｒｏｍ ａｃｉｄｉｆｉｃａｔｉｏｎꎬ ｗｈｉｌｅ ｐｌａｎｔｉｎｇ Ｓ. ｓｕｐｅｒｂａ ｍｉｇｈｔ ｎｏｔ ｂｅ ｂｅｎｅｆｉｃｉａｌ.
Ｏｕｒ ｆｉｎｄｉｎｇｓ ｉｌｌｕｓｔｒａｔｅ ｈｏｗ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｍａｙ ａｆｆｅｃｔ ｓｏｉｌ￣ａｃｉｄｉｆｉｃａｔｉｏｎ￣ｂｕｆｆｅｒｉｎｇ ｃａｐａｃｉｔｙ ａｃｒｏｓｓ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｏｒｅｓｔ ｔｙｐｅｓꎬ ｗｈｉｃｈ ｈａｖｅ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｉｍｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ ｆｏｒ ｕｎｄｅｒｓｔａｎｄｉｎｇ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ ｗｉｔｈｉｎ ｔｈｅ ｃｏｎｔｅｘｔ ｏｆ
ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ.

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ: Ｐｉｎｕｓ ｍａｓｓｏｎｉａｎａꎻ Ｃｉｎｎａｍｏｍｕｍ ｃａｍｐｈｏｒａꎻ Ｓｃｈｉｍａ ｓｕｐｅｒｂａꎻ ｓｏｉｌ ａｃｉｄｉｆｉｃａｔｉｏｎꎻ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

酸沉降是全球面临的主要环境问题之一ꎬ由于酸沉降对生态系统的负面影响ꎬ已引起了学界和政府的广

泛关注[１—２]ꎮ 我国由于人口众多ꎬ工业快速发展ꎬ酸雨已成为一个比较严重的环境问题ꎮ 我国政府采取了一

系列措施控制 ＳＯ２和 ＮＯＸ等酸性气体的排放[３—４]ꎬＳＯ２排放量在 ２０００ 年代显著下降ꎬＮＯｘ 的排放量在 ２０１２—
２０１５ 年间也降低了约 ２０％[５]ꎮ 同时ꎬ近年来我中国政府尤其关注控制农业源 ＮＨ３的排放[５]ꎬ但不容忽视的是

大气中的 ＮＨ３在中和酸性降水中起着重要的作用ꎬ能有助于减轻酸雨[６]ꎮ 而大气中 ＮＨ３水平降低可能会加剧

酸性降水使得陆地生态系统面临酸雨污染ꎬ尤其是我国南方和西南地区的土壤缓冲能力较低对酸雨尤其敏

感[７]ꎮ Ｌｉｕ 等[５]研究发现ꎬ如果在 ＳＯ２和 ＮＯＸ减排 １５％的同时ꎬＮＨ３减排 ５０％的话ꎬ则会显著加剧降水的酸化ꎬ
雨水 ｐＨ 值在北方降低 １ 个单位之多ꎬ而南方也将降低 ０.１—０.５ 个单位ꎬ且重酸雨面积会相应地大幅增加ꎮ
鉴于我国南部和四川盆地的降水酸度要大得多ꎬ即使 ｐＨ 值小幅下降也会使本已严峻的局势恶化[５]ꎬ因此ꎬ酸
沉降在我国南方仍然是一个严重的环境问题[２ꎬ ８—９]ꎮ

酸沉降对森林生态系统造成严重的影响ꎬ尤其是土壤酸化对森林的影响是长期的和持久的ꎮ 酸化导致土

壤中 Ｃａ 等阳离子的流失则可以从根本上改变土壤过程ꎬ损害敏感树种的营养状况ꎬ影响其生长[１０]ꎮ 在美国

西北部的阿迪朗达克地区ꎬ由于酸沉降引起土壤酸化而造成土壤中 Ｃａ 缺乏、盐基离子含量低[１１—１２]ꎬ从而影响

了糖枫树(Ａｃｅｒ ｓａｃｃｈａｒｕｍ Ｍａｒｓｈ)的更新ꎬ使其冠层状况变差ꎬ并可能降低基茎的生长[１３]ꎮ 土壤酸化会造成土

壤中铝的活化ꎬ对植物产生铝毒ꎬ由于酸沉降造成土壤中铝浓度升高ꎬ限制了植物对水和营养物质的吸收ꎬ从
而降低云杉(Ｐｉｃｅａ ｒｕｂｅｎｓ Ｓａｒｇ.)对其他环境胁迫的抵抗力ꎬ致使其发生衰退[１０]ꎮ 酸沉降会导致土壤中氮含量

的积累ꎬ影响微生物过程ꎬ如矿化、硝化和反硝化等ꎬ从而影响森林中 ＮＯ、Ｎ２Ｏ 等温室气体的排放[１４]ꎮ 有研究

表明ꎬ尽管酸沉降输入降低ꎬ由于土壤中吸附的 ＳＯ２－
４ 的历史存量使得酸化土壤的恢复减慢[１ꎬ １５—１６]ꎮ 笔者前期

研究发现ꎬ在重庆铁山坪地区即使降雨 ｐＨ 值偏中性(６.５８—７.３３) [１７]ꎬ但森林土壤 ｐＨ 值仍然偏酸性ꎬ在
３.８０—４.８４ 之间[１８]ꎬ说明即使从 ２０ 世纪八十年代开始采取措施降低酸性气体排放ꎬ但酸化土壤的恢复存在

滞后效应ꎮ
重庆铁山坪是我国酸雨研究的热点地区之一ꎬ自 ２０００ 年以来ꎬ铁山坪就已成为中挪合作的中国酸沉降综

４０２７ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４３ 卷　
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合影响观测研究项目的五个观测点之一[１９]ꎮ 铁山坪的森林主要为起源于 ２０ 世纪 ６０ 年代天然林皆伐后自然

更新形成的马尾松次生林ꎬ因受酸沉降危害造成森林衰退ꎬ因此ꎬ２０ 世纪 ８０ 和 ９０ 年代以来ꎬ陆续在马尾松林

下及其采伐迹地、火烧迹地补植了阔叶树种ꎬ或结合森林防火栽植或补植了防火树种木荷ꎬ现已形成了马尾松

纯林(Ｐｉｎｕｓ ｍａｓｓｏｎｉａｎａ Ｌａｍｂ)、香樟林[Ｃｉｎｎａｍｏｍｕｍ ｃａｍｐｈｏｒａ (Ｌｉｎｎ) Ｐｒｅｓｌ]、木荷林(Ｓｃｈｉｍａ ｓｕｐｅｒｂａ Ｇａｒｄｎ. ｅｔ
Ｃｈａｍｐ)以及针阔混交林等多种森林类型镶嵌分布的空间格局ꎮ 土壤 ｐＨ 值是土壤微生物的一个重要驱动因

子ꎬ土壤酸化必然引起土壤微生物的响应ꎮ 土壤微生物在土壤碳氮磷等元素循环中起着至关重要的作用ꎬ与
土壤健康密切相关ꎮ 不同森林类型的土壤细菌群落差异可能影响土壤酸化缓冲能力ꎮ 研究发现ꎬ在重庆铁山

坪受损马尾松林改造成香樟纯林或马尾松￣香樟混交林后ꎬ其土壤中一些有利于土壤团聚体形成的细菌以及

增强环境胁迫抗性细菌的相对丰度较高ꎬ而产酸和嗜酸菌丰度较低ꎻ相比之下ꎬ马尾松纯林和种植木荷的土壤

ｐＨ 值较低ꎬ且产酸菌和嗜酸菌丰度较高[２０]ꎮ 土壤真菌是另一类重要的土壤微生物ꎬ相比于细菌ꎬ真菌更直接

地依赖于凋落物和树木的营养相互作用ꎬ许多真菌是专一性根共生体或病原体[２１—２２]ꎻ且真菌更倾向于酸性环

境[２３]ꎬ土壤酸化必将对土壤真菌产生影响ꎮ 因此ꎬ了解土壤酸化背景下不同林型的土壤真菌群落结构有助于

我们更好地了解不同营林措施对酸化土壤及其森林质量的影响ꎬ为酸雨区森林生态系统健康可持续发展提供

科学依据ꎮ
本研究以重庆铁山坪林场的马尾松纯林(Ｐｉ)、香樟纯林(Ｃｉ)、木荷纯林(Ｓｃ)、马尾松￣香樟混交林(Ｐｉ＿

Ｃｉ)以及马尾松￣木荷(Ｐｉ＿Ｓｃ)混交林为研究对象ꎬ通过对土壤理化性质、土壤真菌群落结构的分析ꎬ探讨在酸

雨区将马尾松纯林改造成针阔混交林或阔叶林后对土壤酸化和土壤真菌群落结构的影响ꎬ以及对森林生态系

统功能可能存在的潜在影响ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 研究区概况

研究地点为重庆市铁山坪林场(Ｎ２９°３８′ꎬ Ｅ１０６°４１′)ꎬ位于重庆市中心东北方向约 ２５ ｋｍ 处ꎬ属四川盆地

低山丘陵区ꎬ海拔变化在 ２４２—５７９ ｍꎬ坡度变化在 ５—３０°ꎮ 该地为亚热带湿润气候ꎬ年降水量 １１００ ｍｍꎬ年均

气温 １８ ℃ꎮ 土壤以砂岩上发育的山地黄壤为主ꎬ厚度 ５０—８０ ｃｍꎬ土壤密度 １.２５—１.６４ ｇ / ｃｍ３ꎬ土壤酸化比较

严重(ｐＨ 值 ３.８０—４.８４) [１８]ꎮ 铁山坪林场现有森林 １２００ ｈｍ２ꎬ以 ２０ 世纪 ６０ 年代破坏后天然更新形成的马尾

松次生林为主ꎬ马尾松纯林林龄平均为 ６２ 年ꎮ 香樟林为 ２０ 世纪 ８０ 年代初在马尾松林采伐迹地营造的人工

林ꎬ林龄约为 ３７ 年ꎮ 木荷林是 ２０ 世纪 ９０ 年代初在马尾松林火烧迹地上营造的人工林ꎬ林龄约为 ２９ 年ꎮ 马

尾松￣香樟混交林是 ２０ 世纪 ８０ 年代初在马尾松林下通过星状补植香樟形成的ꎬ平均林龄 ５０ 年ꎮ 马尾松￣木荷

混交林是 ２０ 世纪 ９０ 年代初建设生物防火隔离带时ꎬ在马尾松林下带状栽植木荷形成的ꎬ平均林龄 ４５ 年ꎮ
１.２　 研究方法

１.２.１　 样地设置

２０１８ 年 ６ 月ꎬ选择土壤、地形条件基本一致的代表性地点ꎬ每种林型设置规格为 ２０ ｍ × ２０ ｍ 的典型样地

各 ４ 个ꎬ共 ２０ 个ꎮ
１.２.２　 土壤取样及分析

２０１８ 年 ８ 月ꎬ在各个样地内按“Ｓ”型布设 １０ 个取样点ꎬ每个取样点挖取一个土壤剖面ꎬ分别采集腐殖质

层(Ｏ 层)和淋溶层(Ａ 层)的土壤样品ꎮ 每个样地 １０ 个点的土壤分层混合ꎬ每层一个混合土壤样品ꎬ分别表

示为 Ｐｉ＿Ｏ(马尾松纯林 Ｏ 层土壤)ꎬＰｉ＿Ａ(马尾松纯林 Ａ 层土壤)ꎬＣｉ＿Ｏ(香樟纯林 Ｏ 层土壤)ꎬＣｉ＿Ａ(香樟纯林

Ａ 层土壤)ꎬＳｃ＿Ｏ(木荷纯林 Ｏ 层土壤)ꎬＳｃ＿Ａ(木荷纯林 Ａ 层土壤)ꎬＰｉ＿Ｃｉ＿Ｏ(马尾松￣香樟混交林 Ｏ 层土壤)ꎬ
Ｐｉ＿Ｃｉ＿Ａ(马尾松￣香樟混交林 Ａ 层土壤)ꎬＰｉ＿Ｓｃ＿Ｏ(马尾松￣木荷混交林 Ｏ 层土壤)ꎬＰｉ＿Ｓｃ＿Ａ(马尾松￣木荷混

交林 Ａ 层土壤)ꎮ 采集的土壤分成两部分ꎬ一部分运输至实验室ꎬ用于土壤性质的分析ꎻ另一部分－８０℃保存ꎬ
用于土壤真菌群落结构的分析ꎮ

５０２７　 １７ 期 　 　 　 倪秀雅　 等:重庆酸雨区不同林型对土壤酸化和真菌群落的影响 　
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土壤性质测定:土壤 ｐＨ 测定采用电位法ꎻ土壤阳离子交换量(ＣＥＣ)采用草酸铵￣氯化铵浸提后用半微量

凯氏定氮法测定ꎻ土壤有机碳(ＳＯＣ)用重铬酸钾容量￣外加热发测定ꎻ土壤全氮(ＴＮ)利用 Ｈ２ＳＯ４￣Ｈ２Ｏ２消煮后

半微量定氮法测定ꎻ土壤全磷(ＴＰ)采用 ＮａＯＨ 熔融￣钼锑抗比色法分析ꎻ土壤全钾(ＴＫ)利用 ＮａＯＨ 熔融￣火焰

光度法测定ꎻ氨氮和硝氮则采用 ０.０１ｍｏｌ / Ｌ 氯化钙浸提后利用 ＡＡ３ 流动注射分析仪进行分析测定ꎮ
ＤＮＡ 提取和聚合酶链式反应(ＰＣＲ)扩增:根据试剂盒 Ｅ.Ｚ.Ｎ.Ａ. ｓｏｉｌ ＤＮＡ ｋｉｔ (Ｏｍｅｇａ Ｂｉｏ￣ｔｅｋꎬ 诺克罗

斯ꎬ乔治亚州ꎬ美国)说明书进行微生物群落总 ＤＮＡ 抽提ꎬ使用 １％的琼脂糖凝胶电泳检测 ＤＮＡ 的提取质量ꎬ
使用 ＮａｎｏＤｒｏｐ２０００ 测定 ＤＮＡ 浓度和纯度ꎻ使用 ＩＴＳ１Ｆ(５′￣ＣＴＴＧＧＴＣＡＴＴＴＡＧＡＧＧＡＡＧＴＡＡ￣ ３′)和 ＩＴＳ２Ｒ(５′￣
ＧＣＴＧＣＧＴＴＣＴＴＣＡＴＣＧ ＡＴＧＣ￣３′)对 ＩＴＳ１ 基因进行 ＰＣＲ 扩增ꎬ扩增程序如下:９５℃预变性 ３ ｍｉｎꎬ３７ 个循环

(９５℃变性 ３０ ｓꎬ５５℃退火 ３０ ｓꎬ７２℃延伸 ４５ ｓ)ꎬ然后 ７２℃稳定延伸 １０ ｍｉｎꎬ最后在 ４℃进行保存(ＰＣＲ 仪:ＡＢＩ
ＧｅｎｅＡｍｐ ９７００ 型)ꎮ ＰＣＲ 反应体系为:５×ＴｒａｎｓＳｔａｒｔ ＦａｓｔＰｆｕ 缓冲液 ４ μＬꎬ２.５ ｍｍｏｌ / Ｌ ｄＮＴＰｓ ２ μＬꎬ上游引物

(５ μｍｏｌ / Ｌ)０.８ μＬꎬ下游引物(５ｕＭ)０.８ μＬꎬＴｒａｎｓＳｔａｒｔ ＦａｓｔＰｆｕ ＤＮＡ 聚合酶 ０.４ μＬꎬ模板 ＤＮＡ １０ ｎｇꎬｄｄＨ２Ｏ 补

足至 ２０ μＬꎮ 每个样本 ３ 个重复ꎮ
Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｍｉｓｅｑ 测序:将同一样本的 ＰＣＲ 产物混合后使用 ２％琼脂糖凝胶回收 ＰＣＲ 产物ꎬ利用试剂盒

ＡｘｙＰｒｅｐ ＤＮＡ Ｇｅｌ Ｅｘｔｒａｃｔｉｏｎ Ｋｉｔ (Ａｘｙｇｅｎ Ｂｉｏｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ 联合市ꎬ加利福尼亚州ꎬ美国) 进行回收产物纯化ꎬ经 ２％
琼脂糖凝胶电泳检测ꎬ并用 ＱｕａｎｔｕｓＴＭ Ｆｌｕｏｒｏｍｅｔｅｒ ( Ｐｒｏｍｅｇａꎬ 美国) 对回收产物进行检测定量ꎮ 使用

ＮＥＸＴｆｌｅｘＴＭ Ｒａｐｉｄ ＤＮＡ￣Ｓｅｑ Ｋｉｔ(Ｂｉｏｏ Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃꎬ美国)进行建库:(１)接头链接ꎻ(２)使用磁珠筛选去除接头自

连片段ꎻ(３)利用 ＰＣＲ 扩增进行文库模板的富集ꎻ(４)磁珠回收 ＰＣＲ 产物得到最终的文库ꎮ 利用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 公

司的 Ｍｉｓｅｑ ＰＥ３００ 平台进行测序(上海美吉生物医药科技有限公司)ꎮ
１.２.３　 数据处理及统计分析

(１)土壤性质数据

本文目的之一是探讨不同林型与土壤酸化间的关系ꎬ为了更直观地表现不同林型之间土壤性质的差异ꎬ
将各林型不同土层的土壤合并后运用 ＳＰＳＳ１８ 对土壤性质进行单因素方差分析(ＡＮＯＶＡ)和 Ｔｕｋｅｙ′ｓ 显著性

检验(ＨＳＤ)ꎬ检测不同林型间土壤酸化指标和土壤养分之间的显著性水平ꎮ
(２)土壤真菌群落数据

使用 ｆａｓｔｐ[２４](ｈｔｔｐｓ: / / ｇｉｔｈｕｂ. ｃｏｍ / ＯｐｅｎＧｅｎｅ / ｆａｓｔｐꎬｖｅｒｓｉｏｎ ０.２０.０)软件对原始测序序列进行质控ꎬ使用

ＦＬＡＳＨ[２５](ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.ｃｂｃｂ.ｕｍｄ.ｅｄｕ / ｓｏｆｔｗａｒｅ / ｆｌａｓｈꎬｖｅｒｓｉｏｎ １.２.７)软件进行拼接:(１)过滤测序仪单次测序所

得到的碱基序列(简称“序列 ｒｅａｄｓ”)尾部质量值 ２０ 以下的碱基ꎬ设置 ５０ｂｐ 的窗口ꎬ如果窗口内的平均质量值

低于 ２０ꎬ从窗口开始截去后端碱基ꎬ过滤质控后 ５０ｂｐ 以下的 ｒｅａｄｓꎬ去除含 Ｎ 碱基的 ｒｅａｄｓꎻ(２)根据两条具有

物理关系的一对序列(ＰＥ ｒｅａｄｓ)之间的重叠( ｏｖｅｒｌａｐ)关系ꎬ将成对 ｒｅａｄｓ 拼接(ｍｅｒｇｅ)成一条序列ꎬ最小

ｏｖｅｒｌａｐ 长度为 １０ ｂｐꎻ(３)拼接序列的 ｏｖｅｒｌａｐ 区允许的最大错配比率为 ０.２ꎬ筛选不符合序列ꎻ(４)根据序列首

尾两端的条码(ｂａｒｃｏｄｅ)和引物区分样品ꎬ并调整序列方向ꎬｂａｒｃｏｄｅ 允许的错配数为 ０ꎬ最大引物错配数为 ２ꎮ
使用 ＵＰＡＲＳＥ[２６]软件(ｈｔｔｐ: / / ｄｒｉｖｅ５.ｃｏｍ / ｕｐａｒｓｅ / ꎬｖｅｒｓｉｏｎ ７.１)ꎬ根据 ９７％[２６—２７]的相似度对序列进行操作

分类单元(ＯＴＵ)聚类并剔除嵌合体ꎮ 利用 ＲＤＰ 分类器[２８](ｈｔｔｐ: / / ｒｄｐ.ｃｍｅ.ｍｓｕ.ｅｄｕ / ꎬｖｅｒｓｉｏｎ ２.２) 对每条序列

进行物种分类注释ꎬ比对 ｕｎｉｔｅ８.０ / ｉｔｓ＿ｆｕｎｇｉꎬ设置比对阈值为 ７０％ꎮ
本研究利用美吉生物云平台(ｈｔｔｐｓ: / / ｃｌｏｕｄ.ｍａｊｏｒｂｉｏ.ｃｏｍ / )完成高通量测序数据分析ꎮ 利用 Ｍｏｔｈｕｒ 软件

计算 Ａｌｐｈａ 多样性指数(ＳｈａｎｎｏｎꎬＳｏｂｓꎬＣｈａｏ１ꎬＡｃｅ)ꎬ为了更直观地表现不同林型之间土壤真菌群落多样性的

差异ꎬ将各林型不同土层的土壤合并后运用 ＳＰＳＳ１８ 对多样性指数进行单因素方差分析ꎮ 利用 Ｒ 软件

(ｖｅｒｓｉｏｎ３.３.１)基于 Ｂｒａｙ￣ｃｕｔｉｓ 距离算法进行主坐标分析(ＰＣｏＡ 分析)区分不同林型土壤真菌群落结构特征ꎬ
结合 ＰＥＲＭＯＮＡＶＡ 分析确定林型、土层对土壤真菌群落结构的影响ꎮ 用 ９７％相似性的样本 ＯＴＵ 表进行消除

趋势对应分析(ＤＣＡ)ꎬ其结果显示土壤真菌数据适合用冗余分析(ＲＤＡ 分析)探讨土壤性质与土壤真菌群落

结构的相互关系ꎮ 为找出造成不同林型土壤真菌群落差异的主要菌群ꎬ利用 ＳＰＳＳ１８ 对合并土层的真菌属水
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平分类单位丰度进行单因素方差分析ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 土壤酸化和土壤养分状况

将 Ｐｉ 改造成 Ｃｉ 以及 Ｐｉ＿Ｃｉ 后ꎬ土壤 ｐＨ 值显著提高 ０.４３ 个单位ꎬ而 ＮＨ４ ∶ＮＯ３则显著降低三倍ꎻ而改造成

Ｓｃ 和 Ｐｉ＿Ｓｃ 后 ｐＨ 值没有显著变化ꎬ但 Ｓｃ 的 ＮＨ４∶ＮＯ３与 Ｐｉ 相比显著提高了约 ３５％ꎮ Ｐｉ 的改造对土壤 ＳＯＣ 和

ＴＮ 含量都没有显著影响ꎬ但改造成 Ｃｉ 显著提高了 ＴＰ 含量ꎬ而改造成 Ｓｃ 和 Ｐｉ＿Ｓｃ 后 ＴＰ、ＴＫ 含量均显著低于

Ｐｉ(表 １)ꎮ

表 １　 不同林型土壤酸化指标及土壤养分

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｏｉｌ ａｃｉｄｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｎｕｔｒｉｅｎｔｓ ｉｎ ｆｉｖｅ ｆｏｒｅｓｔ ｔｙｐｅｓ

林型
Ｆｏｒｅｓｔ Ｔｙｐｅｓ ｐＨ ＣＥＣ

/ (ｃｍｏｌ / ｋｇ)
ＮＨ４ ∶ＮＯ３

ＳＯＣ
/ (ｇ / ｋｇ)

ＴＮ
/ (ｇ / ｋｇ)

ＴＰ
/ (ｇ / ｋｇ)

ＴＫ
/ (ｇ / ｋｇ)

Ｐｉ ４.０７±０.０４ｂ ８.４２±１.１１ １.７０±０.２１ｂ ４７.３１±１２.２３ ２.５８±０.６２ ０.３９±０.０３ｂ ７.７９±０.１１ａ
Ｃｉ ４.５０±０.０４ａ ８.４５±０.８４ ０.５５±０.０５ｃ ３９.３５±７.４３ ２.８２ｃ±０.４９ ０.５５±０.０２ａ ７.９２±０.１２ａ
Ｓｃ ４.０９±０.０４ｂ ６.７３±１.１９ ２.６２±０.３１ａ ４０.３１±９.２４ ２.１９±０.５５ ０.２０±０.０２ｃ ２.５３±０.０７ｃ
Ｐｉ＿Ｃｉ ４.５０±０.０１ａ ８.１５±１.１９ ０.６０±０.０６ｃ ４１.７１±１０.９６ ２.７４±０.６５ ０.４２±０.０３ｂ ７.９１±０.１０ａ
Ｐｉ＿Ｓｃ ３.９９±０.０７ｂ ８.８６±１.５６ ２.１６±０.０３ａｂ ５２.３７±１２.８１ ２.８０±０.７５ ０.２５±０.０３ｃ ３.０２±０.０４ｂ

　 　 Ｐｉ:马尾松纯林ꎻＣｉ:香樟纯林ꎻＳｃ:木荷纯林ꎻＰｉ＿Ｃｉ:马尾松香樟混交林ꎻＰｉ＿Ｓｃ:马尾松木荷混交林ꎻ不同字母表示不同林型之间差异显著(Ｐ<

０.０５)ꎻ ｐＨ:酸碱度 Ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｏｆ ｈｙｄｒｏｇｅｎꎻＣＥＣ:土壤阳离子交换量 Ｓｏｉｌ ｃａｔｉｏｎ ｅｘｃｈａｎｇｅ ｃａｐａｃｉｔｙꎻＮＨ４ ∶ＮＯ３:硝态氮与铵态氮的比值ꎻＳＯＣ:土壤有机

碳 Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎꎻＴＮ:土壤全氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎꎻＴＰ:土壤全磷 Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓꎻＴＫ:土壤全钾 Ｔｏｔａｌ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ

２.２　 土壤真菌群落

通过对不同林型不同土层的土壤样本进行高通量测序ꎬ按最小样本序列上进行样本序列抽平处理后ꎬ共
得到优化序列 ２１０５６６８ 条ꎬ经分析属于 ７ 门、２９ 纲、８８ 目、２１６ 科、４５１ 属、７２７ 种、３７１３ＯＴＵｓꎮ
２.２.１　 真菌群落多样性

除 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数外ꎬＣｈａｏ１、Ｓｏｂｓ 及 Ａｃｅ 指数均以 Ｃｉ 林型最高ꎬ且 Ｃｈａｏ１ 指数显著高于 Ｐｉ 和 Ｐｉ＿Ｓｃ 样本ꎬ
Ｓｏｂｓ 指数显著高于 Ｐｉ＿Ｃｉ 和 Ｐｉ＿ＳｃꎬＡｃｅ 指数显著高于 Ｐｉꎮ 虽然 Ｓｃ 林型的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数最高ꎬ但 Ｐｉ、Ｃｉ 以及 Ｐｉ
＿Ｃｉ 与其没有显著差异(表 ２)ꎮ 所以ꎬ总体来讲ꎬ五种林型中 Ｃｉ 林型土壤真菌多样性更丰富ꎮ 相关性分析表

明(表 ３)ꎬ土壤 ｐＨ 值与 Ｃｈａｏ１ 和 Ｓｏｂｓ 指数显著正相关ꎻＣＥＣ 与 Ｓｈａｎｎｏｎ、Ｃｈａｏ１、Ｓｏｂｓ 和 Ａｃｅ 均呈正相关ꎻ而
ＮＨ４∶ＮＯ３则与 Ｃｈａｏ１ 和 Ｓｏｂｓ 呈显著负相关ꎻＴＫ 与 Ｃｈａｏ１ 指数显著正相关ꎮ

表 ２　 不同林型土壤真菌的 ａｌｐｈａ 多样性指数

Ｔａｂｌｅ ２　 Ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｉ ｉｎ ｆｉｖｅ ｆｏｒｅｓｔ ｔｙｐｅｓ

林型
Ｆｏｒｅｓｔ ｔｙｐｅｓ

Ｃｈａｏ１ 指数
Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ

Ａｃｅ 指数
Ａｃｅ ｉｎｄｅｘ

生态优势度指数
Ｓｏｂｓ ｉｎｄｅｘ

香农指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

Ｐｉ ７６０±３８ｂｃ ７２３±５０ｂ ５２１.２５±８.６３ａｂ ３.９１±０.２０ａｂ
Ｃｉ １１４０±９９ａ ９４４±６５ａ ６２１.２５±２５.７３ａ ３.９４±０.１４ａｂ
Ｓｃ ９０８±７５ａｂ ７８３±８０ａｂ ５４３.００±２９.６８ａｂ ４.２７±０.２２ａ
Ｐｉ＿Ｃｉ １０６５±１４５ａ ７７９±５２ａｂ ４７４.２５±２５.１５ｂ ３.７４±０.３２ａｂ
Ｐｉ＿Ｓｃ ５８２±５９ｃ ７９９±５５ａｂ ４９９.２５±１９.６３ｂ ３.４６±０.０９ｂ

　 　 不同字母表示不同林型之间差异显著(Ｐ<０.０５)

２.２.２　 真菌群落组成

从图 １ 可以看出ꎬ在 Ｃｉ 和 Ｐｉ ＿Ｃｉ 两林型 Ｏ 层和 Ａ 层土壤样品中的优势物种表现一致ꎬ子囊菌门

(Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ)相对丰度最高(平均为 ４３. ４４％)ꎬ其次为被孢霉门(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ) (１８. ２４％)ꎬ担子菌门

(Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ)和罗兹菌门(Ｒｏｚｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ)相对低一些(平均相对丰度分别为 １１.１１％和 ６.０６％)ꎮ 而 Ｐｉ、Ｓｃ
及 Ｐｉ＿Ｓｃ 的 Ｏ 层和 Ａ 层土壤样品中ꎬ相对丰度排在前两位的优势物种比较一致ꎬ分别是子囊菌门(３７.７２％)和

７０２７　 １７ 期 　 　 　 倪秀雅　 等:重庆酸雨区不同林型对土壤酸化和真菌群落的影响 　
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担子菌门(２２.６３％)ꎮ 而相对丰度排在第三位的物种在 Ｏ 层和 Ａ 层中表现不同ꎬＯ 层中为罗兹菌门(平均

２２.８３％)ꎬ而 Ａ 层中相对丰度排在第三位的则是被孢霉门(平均为 ８.３９％)ꎮ 子囊菌门在各样本中分布比例比

较均衡(２５.２０—６３.１６％)ꎻ担子菌门分布比例差别较大ꎬＰｉ＿Ａ 中分布比例达 ４８.６２％ꎬ而在 Ｐｉ＿Ｓｃ＿Ｏ 中分布比

例只有(６.１３％)ꎻ被孢霉门在 Ｃｉ＿Ｏ 中分布比例最大(３２.３３％)ꎬ同样在 Ｐｉ＿Ｓｃ＿Ｏ 中分布比例最少(２.９９％)ꎻ而
Ｐｉ＿Ｓｃ＿Ｏ 中罗兹菌门分布比例高达 ３５.１２％ꎬ而在 Ｐｉ＿Ａ 中分布比例只有 １.６１％ꎮ 由此可见ꎬ不同林型的不同土

层样本之间土壤真菌群落组成存在差异ꎮ

表 ３　 真菌多样性指数与土壤性质相关性分析

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｈｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ
土壤性质
Ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

Ｃｈａｏ 指数
Ｃｈａｏ ｉｎｄｅｘ

Ａｃｅ 指数
Ａｃｅ ｉｎｄｅｘ

生态优势度指数
Ｓｏｂｓ ｉｎｄｅｘ

香农指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

ｐＨ ０.４４６∗∗ ０.４１６∗∗

ＣＥＣ ０.３３７∗ ０.７６２∗∗ ０.３５８∗ ０.５２２∗∗

ＮＨ４ ∶ＮＯ３ －０.４９５∗∗ －０.４４６∗∗

ＴＫ ０.３６１∗

　 　 ∗在 ０.０５ 水平上显著相关ꎻ∗∗在 ０.０１ 水平上显著相关

图 １　 不同林型不同土层土壤真菌门水平群落组成

Ｆｉｇ.１　 Ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｔ ｔｈｅ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｉｖｅ ｆｏｒｅｓｔ ｔｙｐｅｓ
Ｐｉ＿Ｏꎬ马尾松纯林 Ｏ 层土壤ꎻ Ｐｉ＿Ａꎬ马尾松纯林 Ａ 层土壤ꎻＣｉ＿Ｏꎬ香樟纯林 Ｏ 层土壤ꎻＣｉ＿Ａꎬ香樟纯林 Ａ 层土壤ꎻＳｃ＿Ｏꎬ木荷纯林 Ｏ 层土壤ꎻＳｃ
＿Ａꎬ木荷纯林 Ａ 层土壤ꎻ Ｐｉ＿Ｃｉ＿Ｏꎬ马尾松￣香樟混交林 Ｏ 层土壤ꎻ Ｐｉ＿Ｃｉ＿Ａꎬ马尾松￣香樟混交林 Ａ 层土壤ꎻＰｉ＿Ｓｃ＿Ｏꎬ马尾松￣木荷混交林 Ｏ 层

土壤ꎻ Ｐｉ＿Ｓｃ＿Ａꎬ马尾松￣木荷混交林 Ａ 层土壤ꎻＯ 层:腐殖质层土壤ꎻＡ 层:淋溶层土壤

２.２.３　 群落结构及其与土壤环境因子间的关系

主坐标分析(ＰＣｏＡ)结果表明(图 ２)ꎬＰＣ１ 轴解释了土壤真菌群落结构变异量的 ２１.９７％ꎬ且该轴将不同

林型的土壤真菌群落区分为两个大的类群ꎬ由图 ２ 中可以看出ꎬＰｉ、Ｓｃ、Ｐｉ＿Ｓｃ 的土壤真菌群落分布在 ＰＣ１ 轴

的右侧ꎬ而 Ｃｉ 和 Ｐｉ＿Ｃｉ 则分布在左侧ꎮ 而 ＰＣ２ 轴解释了土壤真菌群落结构变异量的 １９.６８％ꎬ且不同土层在

ＰＣ２ 轴上区分开来ꎬＯ 层基本分布在 ＰＣ２ 轴的下半部分ꎬ而 Ａ 层则聚集在 ＰＣ２ 轴的上半部分ꎮ 置换多元(因
素)方差分析(ＰＥＲＭＡＮＯＶＡ)分析结果表明ꎬ森林类型、土层及两者交互作用均对土壤真菌群落结构产生显

著影响(Ｐ＝ ０.００１)ꎻ林型和土层交互作用的 Ｒ２值为 ０.８４０４１ꎬ林型的 Ｒ２值为 ０.４１１２ꎬ土层的 Ｒ２值为 ０.１７４９２ꎬ说
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明林型对土壤真菌群落结构的影响大于土层ꎮ
ＲＤＡ 分析结果(图 ３)表明ꎬ土壤 ｐＨ 值对真菌群落影响最大(Ｐ＝ ０.００１)ꎬ其次为 ＣＥＣ 和 ＳＯＣ(Ｐ 值分别为

０.００２ 和 ０.００３)ꎬＴＮ 含量也显著影响真菌群落结构(Ｐ＝ ０.００４)ꎬ而 ＴＰ 和 ＴＫ 对真菌群落结构的影响不显著ꎮ

图 ２　 不同林型不同土层土壤真菌群落 ＰＣｏＡ 分析

Ｆｉｇ.２　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

ＰＣｏＡ 分析:主坐标分析 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏ￣ｏｒｄｉｎａｔｅｓ ａｎａｌｙｓｉｓꎻ ＰＣ: 主成分 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ

图 ３　 不同林型不同土层土壤真菌群落与土壤性质的 ＲＤＡ 分析

Ｆｉｇ.３　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｅｓ ｔｏ ｒｅｖｅａｌ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｏｒｅｓｔ ｔｙｐｅｓ ａｎｄ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓ ｗｉｔｈ ｅｄａｐｈｉｃ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ
ＲＤＡ 分析:冗余分析 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓꎻ 环境因子箭头的长短可以代表环境因子对于物种数据的影响程度的大小ꎻ ＮＨ４＿ＮＯ３ꎻ 硝态氮与

铵态氮的比值ꎬ即 ＮＨ４ ∶ＮＯ３ꎻｐＨ:酸碱度 Ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｏｆ ｈｙｄｒｏｇｅｎꎻＴＰ:土壤全磷 Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓꎻＴＮ:土壤全氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎꎻＣＥＣ:土壤阳离子交

换量 Ｓｏｉｌ ｃａｔｉｏｎ ｅｘｃｈａｎｇｅ ｃａｐａｃｉｔｙꎻＳＯＣ:土壤有机碳 Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ

９０２７　 １７ 期 　 　 　 倪秀雅　 等:重庆酸雨区不同林型对土壤酸化和真菌群落的影响 　
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２.２.４　 不同林型中差异菌分析

通过分析发现ꎬ除 Ｐｉ ＿Ｃｉ 外ꎬ其他林型都有一些特征菌 (表 ４)ꎮ Ｒｕｓｓｕｌａ、Ｇｅｍｉｎｉｂａｓｉｄｉｕｍ、Ｔｏｍｅｎｔｅｌｌａ、
Ｓｅｂａｃｉｎａ 属及 Ｒｕｓｓｕｌａｃｅａｅ 和 Ｈｅｒｐｏｔｒｉｃｈｉｅｌｌａｃｅａｅ 科在 Ｐｉ 土壤中的相对丰度显著高于其他四个林型ꎬ且其他四

个林型中这些真菌的丰度很低或未检出ꎮ Ｃｉ 土壤中的 Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ 属相对丰度是 Ｐｉ、Ｓｃ 及 Ｐｉ＿Ｓｃ 三个林型的三

倍之多ꎬ且 Ｈｙｇｒｏｃｙｂｅ 属只出现在 Ｃｉ 林型中ꎮ 而 Ｓｃ 土壤中 Ｃｌａｄｏｐｈｉａｌｏｐｈｏｒａ、Ｓａｒｃｏｄｏｎ、Ｐａｅｃｉｌｏｍｙｃｅｓ、Ｃｈｌｏｒｉｄｉｕｍ
及 Ｃｈａｍａｅｌｅｏｍｙｃｅｓ 的相对丰度显著高于其他林型ꎮ 而 Ｖｅｎｔｕｒｉａｌｅｓ 目和 Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ 属在 Ｐｉ、Ｓｃ 及 Ｐｉ＿Ｓｃ 中丰度

都相对较高ꎬ且 Ｐｉ＿Ｓｃ 中这两类真菌含量显著高于 Ｃｉ 和 Ｐｉ＿Ｃｉꎬ且 Ｃｉ 和 Ｐｉ＿Ｃｉ 中未检出 Ｖｅｎｔｕｒｉａｌｅｓꎮ

表 ４　 不同林型之间有显著差异的土壤真菌的相对丰度

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｔｈｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｉ ｓｈｏｗｉｎｇ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｉｎ ｆｉｖｅ ｆｏｒｅｓｔ ｔｙｐｅｓ

土壤真菌
Ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｕｓ Ｐｉ Ｃｉ Ｓｃ Ｐｉ＿Ｃｉ Ｐｉ＿Ｓｃ

Ｒｕｓｓｕｌａ １０.８２±３.９９ａ ０.００±０.００ｂ ０.０１±０.０１ｂ ０.００±０.００ｂ ０.２６±０.１０ｂ

Ｒｕｓｓｕｌａｃｅａｅ ７.７３±３.１４ａ ０.００±０.００ｂ ０.００±０.００ｂ ０.６９±０.２８ｂ ０.００±０.００ｂ

Ｇｅｍｉｎｉｂａｓｉｄｉｕｍ ３.９０±１.５１ａ ０.１２±０.０７ｂ ０.１４±０.０６ｂ ０.０３±０.０１ｂ ０.０７±０.０２ｂ

Ｔｏｍｅｎｔｅｌｌａ ２.３５±０.８３ａ ０.００±０.００ｂ ０.００±０.００ｂ ０.０１±０.００ｂ ０.００±０.００ｂ

Ｓｅｂａｃｉｎａ １.１３±０.２７ａ ０.００±０.００ｂ ０.００±０.００ｂ ０.００±０.００ｂ ０.００±０.００ｂ

Ｈｅｒｐｏｔｒｉｃｈｉｅｌｌａｃｅａｅ ０.６１±０.２９ａ ０.００±０.００ｂ ０.００±０.００ｂ ０.００±０.００ｂ ０.００±０.００ｂ

Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ ７.８６±１.４７ｂ ２２.９３±３.９６ａ ７.９２±０.８７ｂ １３.８４±２.５３ａｂ ６.１８±１.５３ｂ

Ｈｙｇｒｏｃｙｂｅ ０.００±０.００ｂ １.５３±０.６４ａ ０.００±０.００ｂ ０.００±０.００ｂ ０.００±０.００ｂ

Ｃｌａｄｏｐｈｉａｌｏｐｈｏｒａ ０.５２±０.２０ｂ ０.５３±０.１７ｂ ２.４４±０.９３ａ ０.６３±０.２３ｂ ０.１０±０.０４ｂ

Ｓａｒｃｏｄｏｎ ０.００±０.００ｂ ０.００±０.００ｂ ４.１２±１.９６ａ ０.００±０.００ｂ ０.００±０.００ｂ

Ｐａｅｃｉｌｏｍｙｃｅｓ ０.１８±０.０６ｂ ０.７６±０.２８ａｂ １.７６±０.６９ａ ０.７０±０.２６ａｂ ０.０４±０.０１ｂ

Ｃｈｌｏｒｉｄｉｕｍ ０.２１±０.０４ｂ ０.３８±０.０９ｂ １.４４±０.３９ａ ０.１６±０.０５ｂ ０.３９±０.１０ｂ

Ｃｈａｍａｅｌｅｏｍｙｃｅｓ ０.０３±０.０１ｂ ０.１０±０.０４ｂ ０.６８±０.２４ａ ０.２０±０.０９ｂ ０.０３±０.０１ｂ

Ｖｅｎｔｕｒｉａｌｅｓ ０.４５±０.１８ａｂ ０.００±０.００ｂ １.６６±０.６４ａｂ ０.００±０.００ｂ ２.１７±０.８４ａ

Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ ６.５４±１.０５ａｂ ０.８４±０.３４ｂ ４.２８±０.８７ａｂ ０.９４±０.３３ｂ １１.０５±４.３８ａ

　 　 不同字母表示不同林型之间差异显著(Ｐ<０.０５)

表 ５ 相关性分析表明ꎬＣｉ 中含量丰富的 Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ 和 Ｈｙｇｒｏｃｙｂｅ 与土壤 ｐＨ 值、总磷含量及硝态氮含量呈

显著正相关ꎬ且 Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ 与土壤 ＮＨ４ ∶ ＮＯ３呈显著负相关ꎮ Ｐｉ 中含量高的 Ｒｕｓｓｕｌａｃｅａｅ 与土壤 ＴＮ、ＳＯＣ 及

ＮＯ３￣Ｎ 呈负相关ꎬ 而 Ｓｅｂａｃｉｎａ 与 ｐＨ 呈显著负相关ꎮ Ｓｃ 中相对丰度最高的 Ｓａｒｃｏｄｏｎ、 Ｃｈｌｏｒｉｄｉｕｍ 及

Ｃｈａｍａｅｌｅｏｍｙｃｅｓ 均与 ＴＫ 呈显著负相关ꎬ后两者与 ＮＨ４￣Ｎ 呈显著正相关ꎻ且 Ｓａｒｃｏｄｏｎ 与 ＣＥＣ、ＴＮ、ＴＰ 及 ＴＫ 呈

显著负相关ꎬ与 ＮＨ４∶ＮＯ３呈正相关ꎮ 而 Ｖｅｎｔｕｒｉａｌｅｓ 除了与 ｐＨ 无相关性、与 ＮＨ４ ∶ＮＯ３呈正相关外ꎬ与其他所有

土壤指标呈显著负相关关系ꎻ且 Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ 也与大多数土壤性质呈显著负相关ꎬ与 ｐＨ、ＳＯＣ、及 ＮＨ４￣Ｎ 无相

关性ꎮ

３　 讨论

土壤酸化及其恢复是一个复杂的过程ꎬ很难用一个单一指标来进行定量描述[２９]ꎬ而土壤 ｐＨ 是土壤性质

最重要的因素之一[３０]ꎬ并且直接受酸沉降的影响ꎮ 重庆铁山坪酸雨区将马尾松纯林改造成香樟纯林或马尾

松￣香樟混交林后显著提高土壤 ｐＨꎬ说明香樟能有效缓解土壤的酸化ꎮ 土壤中硝态氮和铵态氮的比例也会对

土壤酸化产生影响ꎮ 研究表明当 ＮＨ４∶ＮＯ３低于 １ 时ꎬ说明土壤中以 ＮＯ３￣Ｎ 为主ꎬ则植物吸收的 ＮＯ３￣Ｎ 比 ＮＨ４￣

Ｎ 多ꎻ而当土壤中 ＮＨ４￣Ｎ 比例高时ꎬ则植物根系吸收 ＮＨ＋
４ 释放 Ｈ＋ꎬ则根际酸化会加剧ꎬ从而加重铝毒影响盐

基离子的吸收[３１]ꎮ 在本研究中ꎬ香樟纯林和马尾松￣香樟混交林的 ＮＨ４ ∶ＮＯ３均显著低于马尾松纯林且均低于

１ꎬ说明这两个林型中植物以吸收 ＮＯ３￣Ｎ 为主ꎬ不会加剧土壤酸化ꎻ而马尾松纯林的 ＮＨ４∶ＮＯ３大于 １ꎬ且改造成
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木荷纯林和马尾松￣木荷混交林后比值均显著增加ꎬ说明会加剧根际酸化ꎬ影响盐基离子吸收ꎬ且土壤 ＴＰ、ＴＫ
也显著降低(表 １)ꎬ均不利于植物生长ꎮ

表 ５　 不同林型差异菌与土壤性质的相关性分析

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｔｈｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｕｎｇｉ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

土壤真菌
Ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｕｓ ｐＨ ＣＥＣ ＮＨ４ ∶ＮＯ３ ＴＮ ＴＰ ＴＫ ＳＯＣ ＮＨ４ ￣Ｎ ＮＯ３ ￣Ｎ

Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ ０.５１５
(０.００１)

－０.４７７
(０.００２)

０.４２６
(０.００６)

０.４３０
(０.００６)

０.３９２
(０.０１２)

Ｈｙｇｒｏｃｙｂｅ ０.４６１
(０.００３)

０.４３１
(０.００６)

０.６７１
(<０.００１)

Ｒｕｓｓｕｌａｃｅａｅ
－０.３３１
(０.０３７)

－０.３２９
(０.０３８)

－０.３１２
(０.０５０)

Ｓｅｂａｃｉｎａ
－０.３１４
(０.０４９)

０.３２０
(０.０４４)

Ｃｌａｄｏｐｈｉａ
￣ｌｏｐｈｏｒａ

０.４３０
(０.００６)

Ｓａｒｃｏｄｏｎ
－０.４０２
(０.０１０)

０.５９２
(<０.００１)

－０.３２８
(０.０３９)

－０.４２６
(０.００６)

－０.３６２
(０.０２２)

Ｃｈｌｏｒｉｄｉｕｍ
－０.５２７
(<０.００１)

０.４９１
(０.００１)

Ｃｈａｍａｅｌ
ｅｏｍｙｃｅｓ

－０.３４８
(０.０２８)

０.３５８
(０.０２３)

Ｖｅｎｔｕｒｉａｌｅｓ
－０.６１２
(<０.００１)

０.５８７
(<０.００１)

－０.５９７
(<０.００１)

－０.７１０
(<０.００１)

－０.５２１
(０.００１)

－０.５０８
(０.００１)

－０.３８４
(０.０１５)

－０.５３２
(<０.００１)

Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ
－０.３５７
(０.０２４)

－０.３８９
(０.０１３)

－０.５２０
(０.００１)

－０.３３０
(０.０３８)

－０.３８１
(０.０１５)

　 　 ＮＨ４ ￣Ｎ:铵氮ꎻＮＯ３ ￣Ｎ:硝氮ꎻ括号内数字为 Ｐ 值

土壤微生物是生态系统中重要的分解者ꎬ其多样性和组成在土壤健康调控中起关键作用[３２]ꎮ 而真菌是

土壤微生物的重要组成部分ꎬ在营养物质循环、能量流动过程中起着重要作用ꎬ土壤真菌是评价土壤质量的关

键指标[３３]ꎮ 在酸沉降区域ꎬ对受损马尾松纯林进行阔叶林替代或林下补值阔叶树种形成针阔混交林是常用

的营林措施[１８]ꎮ 研究发现种植香樟ꎬ如香樟纯林和马尾松￣香樟混交林ꎬ其土壤细菌群落结构和组成优于马

尾松纯林、木荷纯林以及马尾松￣木荷混交林ꎬ有利于缓解土壤酸化[１８ꎬ ２０]ꎮ
研究发现ꎬ香樟纯林的土壤真菌多样性高于其他林型ꎬ这应该与香樟纯林土壤酸化没有其他林型严重有

关ꎻ且多样性指数与土壤酸化指标(ｐＨ 值、ＣＥＣ、ＮＨ４∶ＮＯ３)显著相关ꎬ说明土壤酸化缓解后有利于土壤真菌多

样化ꎬ这与对细菌多样性的影响一致[２０]ꎮ 张义杰等[３４]发现ꎬ在酸化土壤中施用生石灰后能提高土壤 ｐＨ 的同

时ꎬ也显著增加了真菌多样性指数ꎬ这与本文研究结果一致ꎮ 土壤真菌群落多样性发生变化的同时ꎬ不同林型

的真菌群落结构也发生显著变化ꎬ而且从 ＰＣｏＡ 图可以看出土壤 Ｏ 层和 Ａ 层的真菌群落结构分化明显ꎬＳｔｏｎｅ
等[３５]同样发现土壤深度是影响微生物群落结构的主要因子ꎬ这主要是由于不同深度土壤理化性质的差异造

成的[３６]ꎬ而这种理化性质之间的差异主要是由于地上凋落物和细根周转对表层土壤的影响要大于深层土

壤[３７]ꎮ 从 ＰＣｏＡ 图上还可以看出ꎬ不同林型的真菌聚成两大类ꎬ香樟纯林和马尾松￣香樟混交林的真菌群落结

构更相似ꎬ而马尾松纯林、木荷纯林与马尾松￣木荷混交林的真菌群落结构更接近ꎬ这与五个林型下土壤细菌

群落结构表现一致[２０]ꎮ 同样ꎬＲＤＡ 分析结果表明ꎬ反应土壤酸化特征的 ｐＨ、ＣＥＣ 对真菌群落结构的影响最

显著ꎬ真菌群落多样性与这些指标呈正相关ꎬ表明土壤真菌群落多样性和结构的差异与不同林型下土壤酸化

程度存在密切相关性ꎮ 其次ꎬＳＯＣ、ＴＮ 两项土壤性质也同样显著影响真菌群落结构ꎬ这与刘立玲等[３８] 的研究

结果是一致的ꎬ均认为 ＳＯＣ、ＴＮ 与真菌群落结构的变化密切相关[３９]ꎮ 这是因为碳和氮是真菌的营养元素ꎬ为
真菌提供养分来源ꎮ 同时土壤的碳氮水平影响着真菌分解有机物的酶的合成ꎬ从而对真菌群落结构产生影

响[４０]ꎮ 又有研究表明ꎬ无论是松树林、橡树林还是草地ꎬ土壤的 ＳＯＣ 和 ＴＮ 含量随着土层变深而递减ꎬ其垂直
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分布呈“倒三角”趋势[４１]ꎬ这也很好地解释了 ＰＣｏＡ 图中显示的土壤 Ｏ 层和 Ａ 层的真菌群落结构分化明显的

现象ꎮ
通过对不同林型土壤真菌多样性差异的分析ꎬ发现在香樟纯林中 Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ 和 Ｈｙｇｒｏｃｙｂｅ 这两属真菌明

显高于其他林型ꎮ Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ 为溶磷菌ꎬ是参与土壤磷循环的重要微生物类群ꎬ能增加土壤中有效磷含量ꎬ对
植物生长有促进作用[４２]ꎬ而且也有利于其他微生物对磷的吸收利用[４３]ꎮ 在本研究中ꎬＭｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ 与土壤有效

磷呈显著正相关(表 ４)ꎬ表明该菌的丰度越高土壤中的磷含量越多ꎬ这与土壤总磷含量结果也一致ꎬ从而有利

于植物生长ꎮ Ｚｈａｎｇ 等[４４]研究证实土壤酸化显著降低了 Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ 的相对丰度ꎬ这与本文研究结果一致ꎬ相
关性分析表明该菌丰度与土壤 ｐＨ 呈显著正相关ꎬ土壤 ｐＨ 越低的土壤中该菌丰度相对较低ꎮ 另外ꎬ有研究表

明ꎬＭｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ 属的很多种类参与降解植物残体以及土壤有机污染物的降解ꎬ能有效促进土壤碳循环ꎬ保持土

壤的健康状况[４５—４６]ꎻ且该属真菌对土传病菌镰孢菌(Ｆｕｓａｒｉｕｍ ｓｐｐ.)有一定的抑制能力[４７—４８]ꎮ 因此ꎬ在受损

马尾松林地种植香樟后ꎬＭｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ 丰度大大提高ꎬ有利于土壤健康和植物生长ꎮ 只在香樟林中出现的

Ｈｙｇｒｏｃｙｂｅ 的营养模式和功能还不甚清楚[４９]ꎮ
马尾松是典型的外生菌根树种ꎮ 本文在马尾松纯林土壤中检测出 Ｒｕｓｓｕｌａｃｅａｅ、Ｒｕｓｓｕｌａ、Ｔｏｍｅｎｔｅｌｌａ 以及

Ｓｅｂａｃｉｎａ 的相对丰度较高ꎬ而在其他林型中相对丰度则较低或未检出ꎮ Ｒｕｓｓｕｌａ 不仅是外生菌根真菌ꎬ也是嗜

酸菌[５０]ꎬ偏好酸性环境ꎬ同时也产生丁酸[５１]ꎮ 作为外生菌根菌 Ｓｅｂａｃｉｎａ 属真菌能在逆境中提高宿主植物对

土壤中营养元素的吸收ꎬ有利于宿主在逆境条件下存活[５２]ꎮ Ｓｅｂａｃｉｎａ 属真菌也是一类嗜酸菌ꎬ出现在低 ｐＨ
值和高腐殖质环境中[５３]ꎬ这与本研究结果一致ꎬ即 Ｓｅｂａｃｉｎａ 相对丰度与土壤 ｐＨ 值呈负相关ꎬ与 ＳＯＣ 呈正相

关ꎮ Ｇｅｍｉｎｉｂａｓｉｄｉｕｍ 为腐生菌ꎬ在马尾松纯林中丰度较高ꎬ该林型土壤 ｐＨ 值也是五个林型中较低的ꎮ 王楠

等[５４]在对毛竹阔叶林土壤真菌结构的研究中发现ꎬ模拟酸雨胁迫下 Ｇｅｍｉｎｉｂａｓｉｄｉｕｍ 相对含量发生显著变化ꎬ
在酸度最高的酸雨处理下其相对丰度最高ꎬ由此认为该属真菌可以作为酸雨胁迫下土壤真菌群落结构变化的

指示物种之一ꎮ
木荷纯林中相对丰度较高的几种真菌多为病原真菌ꎮ Ｃｌａｄｏｐｈｉａｌｏｐｈｏｒａ 是一种植物病原菌ꎬ可引起宿主

叶片产生斑点[５５]ꎻＰａｅｃｉｌｏｍｙｃｅｓ 除作为昆虫病原真菌能侵染昆虫外ꎬ还可以寄生在植物病原菌和植物病原线

虫上ꎬ对生物防治有重要作用[５６]ꎻ同样也是植物病原菌[５７]ꎬ以及产酸菌[５８]ꎬ可产生赤霉酸[５９] 和醋酸[６０]ꎮ
Ｃｈｌｏｒｉｄｉｕｍ 是一类异养硝化菌ꎬ能在酸性土壤中调控土壤异养硝化作用ꎬ其丰度与土壤异养硝化速率呈显著

正相关ꎬ随土壤酸度增加而增加[４４]ꎮ 这与本文结果一致ꎮ Ｃｈｌｏｒｉｄｉｕｍ 丰度与土壤 ＮＨ４￣Ｎ 呈正相关ꎬ而硝化作

用的底物是 ＮＨ＋
４ꎬ更多的底物存在才能促进异样消化速率ꎮ

本文研究发现 Ｖｅｎｔｕｒｉａｌｅｓ 和 Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ 真菌在马尾松纯林、木荷纯林以及马尾松￣木荷混交林土壤中相

对丰度比较高ꎮ Ｖｅｎｔｕｒｉａｌｅｓ 目中许多真菌都是重要的植物病原菌[６１]ꎮ 而 Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ 在自然界中分布极其广

泛ꎬ促进碳氮磷等多种元素循环ꎬ是最有力的 Ｎ２Ｏ 产生菌之一[６２]ꎬ因此ꎬ在马尾松、木荷及其混交林土壤中该

菌含量丰富可能会促进 Ｎ２Ｏ 的排放ꎮ Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ 也是嗜酸菌和产酸菌ꎬ能产生大量有机酸[５８]ꎮ 在木荷纯林

及其与马尾松混交林土壤中发生大量产酸菌ꎬ可进一步加速土壤酸化ꎬ丰富的植物病原菌则会对森林健康产

生威胁ꎮ

４　 结论

(１)马尾松纯林改造成香樟林后可缓解土壤酸化ꎬ提高土壤养分ꎻ而改造成木荷林后可能进一步加剧土

壤酸化ꎬ降低土壤养分含量ꎮ
(２)不同林型土壤真菌群落多样性以香樟林最为丰富ꎬ且土壤 ｐＨ 值、ＣＥＣ 和 ＮＨ４ ∶ＮＯ３显著影响真菌多

样性ꎮ
(３)林型和土壤厚度均对真菌群落结构具有显著影响ꎬ且林型影响土壤酸度进而对真菌群落结构产生显

著影响ꎮ 香樟纯林中有益菌较多ꎬ而马尾松纯林以外生菌根真菌占优势ꎬ木荷及其与马尾松的混交林则含有
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更多的植物病原真菌和产酸菌ꎮ
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