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寒温带针叶林优势树种倒木分解真菌群落多样性及功
能差异
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摘要：为了揭示寒温带针叶林不同树种倒木分解中真菌群落的分布格局，探讨影响倒木真菌群落分布的养分驱动因子。 采用

Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 高通量测序技术和 Ｒ 语言等分析方法对微生物多样性数据进行信息挖掘，解析白桦（Ｂｅｔｕｌａ ｐｌａｔｙｐｈｙｌｌａ Ｓｕｋ．）、兴
安落叶松（Ｌａｒｉｘ ｇｍｅｌｉｎｉｉ（Ｒｕｐｒ．）Ｋｕｚｅｎ）、樟子松（Ｐｉｎｕｓ ｓｙｌｖｅｓｔｒｉｓ ｖａｒ． ｍｏｎｇｏｌｉｃａ Ｌｉｔｖ．）倒木分解初期真菌群落的多样性及功能差

异。 研究发现，寒温带针叶林中白桦、樟子松倒木优势菌群为 Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ（担子菌门）、Ｔｒｉｃｈａｐｔｕｍ（附毛菌属），兴安落叶松倒

木优势菌群为 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ（子囊菌门）、Ａｃｉｄｅａ 菌属。 多样性分析表明，不同树种倒木真菌群落的 Ａｌｐｈａ 多样性由高到低依次为

兴安落叶松、白桦、樟子松，树种的差异极显著的改变了操作分类单元（ＯＴＵ）、属水平上倒木真菌群落的 Ｂｅｔａ 多样性。 菌群生

态分析表明，腐生型是 ３ 种倒木上优势真菌的主要生态类型，木质腐生为白桦、樟子松倒木上真菌的主要生活方式，土壤腐生为

兴安落叶松真菌类群的主要生活方式。 养分关联分析表明，ｐＨ、全碳（ＴＣ）、全氮（ＴＮ）、碳氮比（Ｃ ／ Ｎ）、半纤维素、木质素等养分

指标在 ３ 种倒木间存在显著性差异，其中含水率（ＭＣ）、ＴＣ、ＴＮ、纤维素、半纤维素是影响倒木优势真菌群落分布的主要养分因

素。 不同树种对倒木真菌群落的富集具有差异性，这种差异带来的微生物多样性及功能变化对寒温带森林生态系统的物质循

环具有重要的科学意义。
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倒木是林木生长发育过程中由于老龄化、种间竞争、自然或人为干扰造成死亡的一种粗木质残体

（ＣＷＤ）。 倒木分解深刻影响了森林生态系统的碳库储存、群落更新、养分循环等关键过程，是林地重要的生

态功能单元，在维持和稳定森林生态系统的生物地球化学循环方面具有重要作用。
近年来，倒木分解逐渐成为森林生态学研究热点领域之一，内容多集中于分解过程的生态功能［１］，主要

包括倒木养分的分解及释放动态［２］、木腐机制及功能菌群的降解机理［３］、分解过程的呼吸特征及呼吸贡

献［４］、土壤养分输入中的碳循环对气候变化的响应［５—６］以及森林更新［７］等方面，而针对倒木分解过程中微生

物群落组成及功能方面还缺乏深入探讨。 树种的差异是如何影响倒木分解过程中真菌群落结构和生态功能

的？ 前人研究发现，倒木分解是小型动物蚕食、微生物侵入、自然淋溶和风化破碎交互作用的结果，微生物作

为倒木的分解者之一，可将木质中的大分子有机底物腐解，促使倒木结构和质量发生改变［８］。 与此同时，倒
木通过异养呼吸、生物转化与浸出等过程释放多种营养物质，成为微生物的养分来源［９］。 另外，有研究表明，
在森林小尺度生境内，不同树种倒木的化学结构和物理性状存在差异，随着腐殖化进程的加剧，这种差异不仅

吸引着具有不同生态功能微生物的生长繁殖，而且与真菌群落生物量之间存在定向关系。 王越［１０］、蔡琳

颖［１１］、张铁等［１２］在香樟、红楠、甜槠、三角槭、狭叶润楠等分解初期的研究中发现，倒木自身质量、含水率、孔
隙结构、木质残体碳结构、含氮量等因素与真菌群落多样性之间存在密切关联，森林群落类型、树种影响了环

境真菌的群落组成及分布规律。
大兴安岭北部地区是以寒温带针叶林作为地带性植被的北方森林生态系统，区内辅以兴安落叶松、白桦、

樟子松为主要的建群种或优势种，是全球生态变化的重要敏感区。 目前，全球范围有关寒温带中高纬度森林

倒木分解过程中真菌群落变化的相关研究并不广泛，优势树种倒木的养分差异及其对微生物群落带来的动态

影响方面的研究还不够深入。 因此，本文在大兴安岭北部高山林区开展白桦（Ｂｅｔｕｌａ ｐｌａｔｙｐｈｙｌｌａ Ｓｕｋ．）、兴安落

叶松（Ｌａｒｉｘ ｇｍｅｌｉｎｉｉ（Ｒｕｐｒ．）Ｋｕｚｅｎ）、樟子松（Ｐｉｎｕｓ ｓｙｌｖｅｓｔｒｉｓ ｖａｒ． ｍｏｎｇｏｌｉｃａ Ｌｉｔｖ．）３ 种优势树种倒木分解过程中

真菌群落多样性及功能差异等方面的研究，试图探究（１）不同优势树种倒木真菌群落的多样性及功能变化；
（２）影响倒木真菌群落分布的驱动因子。 研究结果为进一步阐述寒温带森林生态系统中微生物参与的倒木

分解、物质返还及对土壤碳库的贡献提供理论依据。

１　 材料和方法

１．１　 试验区设置及样品采集

研究地点位于黑龙江省大兴安岭呼中国家自然保护区 （ ５１° ４９′ ０１″—５１° ４９′ １９″ Ｎ， １２２° ５９′ ３３″—
１２３°００′０３″Ｅ），该地点地形平缓，海拔 ８４７—９７４ ｍ，年均气温－４℃，年均降水量 ４５８．３ ｍｍ，年均相对湿度 ７１％，
年均蒸发量 ９１１ ｍｍ［１３］。 该地点共有平均胸径＞１ ｃｍ 的木本植物 ４１ 种，其中乔木 ４ 种，灌木 ３７ 种，草本 １２７
种，隶属于 ２１ 科 ３９ 属［１４］。

试验样地内设置 ２０ ｍ×２０ ｍ 样方，样方内要求以白桦（下文简称 Ｂｐ）、兴安落叶松（下文简称 Ｌｇ）、樟子松
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（下文简称 Ｐｓ）为主要的建群种或先锋树种 。 ２０１８ 年 ６ 月分别在处于生长期的白桦、落叶松、樟子松上折取

长约 ５０ ｃｍ、直径约 ２ ｃｍ 的健康枝条若干，将枝条均匀散布于样方内地表，一年后原位回收各倒木枝条样品 ３
根，经封装、标记后带回实验室，刮取土壤接触面处枝条周皮 ５ ｇ，用于真菌的 ＤＮＡ 提取，每样品 ３ 次重复。
１．２　 分解倒木中真菌 ＤＮＡ 的提取、扩增及建库

利用 Ｅ．Ｚ．Ｎ．Ａ．􀳏 Ｓｏｉｌ ＤＮＡ Ｋｉｔ（Ｄ５６２５⁃０１，Ｏｍｅｇａ，美国）提取白桦、兴安落叶松及樟子松凋落枝条样品总

ＤＮＡ，采用 １％的琼脂糖凝胶电泳检测 ＤＮＡ 的提取质量，使用超微量分光光度计（ＮＤ⁃ ２０００，Ｔｈｅｒｍｏ，美国）检
测 ＤＮＡ 浓度约 １０ ｎｇ ／ μＬ 即可，电泳条带均在 ２０ ｋｂ 以上，具有完整性，满足扩增要求。

利用 ＧｅｎｅＡｍｐ􀳏 ９７００ 型聚合酶链式反应基因扩增仪（ＰＣＲ 仪） （９７００，ＡＢＩ，美国），使用引物 ＳＳＵ０８１７Ｆ
（５′⁃ＴＴＡＧＣＡＴＧＧＡＡＴＡＡ ＴＲＲＡＡＴＡ ＧＧＡ⁃３′）和 １１９６Ｒ（５′⁃ＴＣＴＧＧＡＣＣＴＧＧＴＧＡＧＴＴＴＣＣ⁃３′）对真菌内源转录间

隔区（ＩＴＳ）基因序列进行扩增。 反应体系：５×ＦａｓｔＰｆｕ Ｂｕｆｆｅｒ ４ μＬ，ｄＮＴＰｓ（２．５ ｍｍｏｌ ／ Ｌ）２ μＬ，Ｆｏｒｗａｒｄ Ｐｒｉｍｅｒ（５
μｍｏｌ ／ Ｌ）０．８ μＬ，Ｒｅｖｅｒｓｅ Ｐｒｉｍｅｒ（５ μｍｏｌ ／ Ｌ）０．８ μＬ，ＦａｓｔＰｆｕ Ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ ０．４ μＬ，ＢＳＡ ０．２ μＬ，Ｔｅｍｐｌａｔｅ ＤＮＡ １０
ｎｇ，补充 ｄｄＨ２Ｏ 至反应体系 ２０ μＬ。 反应条件：９５℃预变性 ３ ｍｉｎ，３０ 个循环（９５℃变性 ３０ ｓ，５５℃退火 ３０ ｓ，
７２℃延伸 ４５ ｓ），然后 ７２℃稳定延伸 １０ ｍｉｎ，最后 １０℃直至停止。 产物 ４℃保存，每样本 ３ 次重复。

将同一倒木样品的 ３ 次 ＰＣＲ 产物混合后，首先，使用 ２％琼脂糖凝胶 ３ μＬ 上样电泳检测，切胶回收扩增

产物，利用 ＡｘｙＰｒｅｐ ＤＮＡ Ｇｅｌ Ｅｘｔｒａｃｔｉｏｎ Ｋｉｔ（ＡＰ⁃ＧＸ⁃ ２５０，Ａｘｙｇｅｎ Ｂｉｏｓｃｉｅｎｃｅｓ，美国）对产物进行 Ｔｒｉｓ⁃ＨＣｌ 洗脱纯

化；其次，使用 ２％琼脂糖凝胶二次电泳检测，并使用 ＱｕａｎｔｉＦｌｕｏｒＴＭ⁃ＳＴ 蓝色荧光定量系统（Ｐｒｏｍｅｇａ，美国）对回收

产物进行检测定量；最后，使用 ＮＥＸＴｆｌｅｘＴＭ Ｒａｐｉｄ ＤＮＡ⁃Ｓｅｑ Ｋｉｔ（５１４４⁃０８，Ｂｉｏｏ Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ，美国）建立 ＭｉＳｅｑ 文库。
１．３　 高通量测序和数据处理

利用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 公司的 ＭｉＳｅｑ ＰＥ ３００ 平台对 ９ 份样本的 ＰＣＲ 扩增产物进行双端测序，下机后对序列数据

进行质量控制，得到优化序列。 优化序列的数据信息上传至美国国立生物技术信息中心序列阅读档案（ＮＣＢＩ
ＳＲＡ）数据库（序列号：ＳＲＰ３６０５１０）。

使用 Ｕｐａｒｓｅ（Ｖｅｒｓｉｏｎ １１） ［１５］，将得到的优化序列在 ９７％的相似度水平下进行聚类，同时剔除嵌合体，根据

最小样本序列数对样本序列进行抽平，获得 ＯＴＵ 及代表序列。 基于 ＯＴＵ 分类水平样本表，首先，使用 Ｒ
（Ｖｅｒｓｉｏｎ ３．３．１） ［１６］，统计不同分组中 ＯＴＵ 数目并制作 Ｖｅｎｎ 图，以展现不同树种倒木分解中真菌 ＯＴＵ 的组成

及重叠情况。 其次，使用 Ｍｏｔｈｕｒ（Ｖｅｒｓｉｏｎ １．３０．２），计算不同分组下 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数，反映真菌群落的 Ａｌｐｈａ 多样

性；Ｓｏｂｓ 指数反映实际观测的物种数目；Ｃｈａｏ１ 指数为估计的物种数目，反映真菌群落的丰富度。
基于 Ｕｎｉｔｅ（Ｒｅｌｅａｓｅ ８．０） ［１７］ ＩＴＳ 真菌分类学数据库，采用 ＲＤＰ ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ（Ｖｅｒｓｉｏｎ ２．１３）对 ＯＴＵ 的代表序列

进行分类学注释，设置序列比对的置信度阈值为 ０．７，得到每个 ＯＴＵ 在各物种分类水平对应的物种分类信息。
基于真菌群落的分类信息及丰度数据，使用 Ｒ，采用 Ｏｎｅ⁃ｗａｙ ＡＮＯＶＡ 方法检验各物种在不同分组中的丰度差

异，分别在门、属水平上绘制柱形图，以展示不同倒木分组内的物种丰度分布及差异显著性；使用 Ｒ Ｔｅｒｎａｒｙ 包

绘制三元相图，展示优势真菌在不同倒木分组间的分布比例。
使用 Ｒ，基于不同分组下 ＯＴＵ、门、属水平上的真菌多样性数据，将物种的差异和丰度作为权重，基于

Ｂｒａｙ⁃Ｃｕｒｔｉｓ 距离算法、Ａｄｏｎｉｓ 组间差异检验方法对分类数据进行主坐标分析（ＰＣｏＡ） ［１８］。 此外，采用 Ｐｅａｒｓｏｎ
相关性算法、Ｂｒａｙ⁃Ｃｕｒｔｉｓ 距离算法得到分组样本的距离矩阵。 通过绘制 ＰＣｏＡ 图和组间距离矩阵图，比较分析

不同倒木分解中真菌群落的 Ｂｅｔａ 多样性。
使用 Ｒ，在群落方面，通过 Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔｓ 分析检验倒木养分矩阵与门、属水平上真菌群落矩阵的相关关系；

在物种方面，通过计算养分指标与真菌各物种之间的 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关系数及差异显著性 Ｐ 值，获得相关性数值

列表，以评估不同群落、物种与倒木养分变量之间的关系。
使用 Ｆｕｎｇａｌ ｔｒａｉｔｓ［１９］真菌功能性状数据库，对样本中真菌群落进行功能注释，绘制条形图展示不同倒木的

主要真菌生态类型。
１．４　 养分指标的测定方法

采用微量凯氏定氮法测定倒木样品全氮含量；重铬酸钾容量法测定全碳含量；酸度计法检测样品 ｐＨ 值；
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烘干称重法（６０℃，４８ ｈ）测定样品含水率；９６ 孔板酶标法测定纤维素、半纤维素、木质素含量。

２　 结果和分析

２．１　 不同树种倒木分解中真菌群落多样性比较

序列经质控后得到 ３５６３００ 条优化序列，经聚类后得到 ５９ 个 ＯＴＵ。 从 Ｖｅｎｎ（图 １）可以直观地表现出白

桦（Ｂｐ）、兴安落叶松（Ｌｇ）、樟子松（Ｐｓ）倒木组间 ＯＴＵ 的比例及重叠情况，其中，Ｂｐ、Ｌｇ、Ｐｓ 的真菌 ＯＴＵ 占总

ＯＴＵ 比率分别为 ７７． ９７％、８３． ０５％、６１． ０２％，三组共有 ＯＴＵ 占比 ５２． ５４％，独有 ＯＴＵ 占比分别为 １５． ２５％、
１５．２５％、０。 可见，落叶松倒木分解过程中真菌种类最多，白桦次之，樟子松最少，仅存在与白桦或落叶松倒木

上的独有真菌数量相同，樟子松没有独有真菌。

图 １　 基于 ＯＴＵ 水平不同树种倒木分解的真菌 Ｖｅｎｎ 图

Ｆｉｇ．１　 Ｖｅｎｎ ｔｏ ｓｈｏｗ ｔｈｅ ｃｌｕｓｔｅｒ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｆｕｎｇｉ ｉｎ ｔｈｅ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆａｌｌｅｎ ｌｏｇｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＯＴＵ ｌｅｖｅｌ

Ｂｐ：白桦 Ｂｅｔｕｌａ ｐｌａｔｙｐｈｙｌｌａ；Ｌｇ：兴安落叶松 Ｌａｒｉｘ ｇｍｅｌｉｎｉｉ；Ｐｓ：樟子松 Ｐｉｎｕｓ ｓｙｌｖｅｓｔｒｉｓ；ＯＴＵ：操作分类单元 Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔ

如表 １，Ｃｏｖｅｒａｇｅ 表示真菌物种文库的覆盖率，３ 种倒木样本中真菌序列被测出的概率均达到 ０．９９ 以上，
可以反应分解倒木上真菌的真实情况，在此前提下可开展不同树种倒木分解过程中真菌群落 Ａｌｐｈａ 多样性指

数变化及分析。
在分解的倒木中，Ｌｇ、Ｂｐ、Ｐｓ 树种真菌群落的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数逐渐降低，说明 ３ 种倒木样品中兴安落叶松分

解倒木中真菌群落具有较高的物种丰度或均匀度，Ａｌｐｈａ 多样性最高，白桦次之，樟子松最低。 另外，从实际

观测到的物种数目来看（Ｓｏｂｓ 指数表征），Ｌｇ 倒木真菌数量最多，Ｂｐ 次之，Ｐｓ 最少。 与 Ｓｏｂｓ 指数相比，Ｃｈａｏ１
指数对稀有物种更为敏感，可表征物种的丰富度，下表可见，Ｌｇ 倒木 Ｃｈａｏ１ 指数最高，Ｂｐ 次之，Ｐｓ 最少，说明

兴安落叶松分解倒木中不仅观测到的物种数目最多，同时也具有稀有物种的相对优势。 差异性检验表明，
Ｓｈａｎｎｏｎ、Ｓｏｂｓ 与 Ｃｈａｏ１ 指数在 Ｌｇ 与 Ｐｓ 组间均呈现显著差异，Ｂｐ 与 Ｌｇ 组间、Ｂｐ 与 Ｐｓ 组间均无显著差异，可
见，在 ３ 种不同树种倒木分解过程中，兴安落叶松、樟子松上真菌群落的 Ａｌｐｈａ 多样性差异显著，白桦与其它

树种的 Ａｌｐｈａ 多样性尽管存在一定程度差异，但并不显著。

表 １　 不同树种倒木分解中真菌群落 Ａｌｐｈａ 多样性指数

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ Ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｉｃｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆａｌｌｅｎ ｌｏｇｓ

倒木样本
Ｓａｍｐｌｅｓ

多样性指数（均值±标准误）Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｉｃｅｓ（Ｍｅａｎ±ＳＥ）

覆盖率 Ｃｏｖｅｒａｇｅ 香农指数 Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ Ｓｏｂｓ 指数 Ｓｏｂｓ ｉｎｄｅｘ Ｃｈａｏ １ 指数 Ｃｈａｏ １ ｉｎｄｅｘ

Ｂｐ ０．９９±０．００ａ １．６４±０．１０ａｂ ３５．３３±２．６０ａｂ ３７．５１±３．５１ａｂ

Ｌｇ ０．９９±０．００ａ １．８３±０．３３ａ ４０．６７±２．３３ａ ４１．２８±２．３０ａ

Ｐｓ ０．９９±０．００ａ １．３８±０．３１ｂ ３１．３３±１．２０ｂ ３２．４２±１．４０ｂ

　 　 Ｂｐ：白桦 Ｂｅｔｕｌａ ｐｌａｔｙｐｈｙｌｌａ；Ｌｇ：兴安落叶松 Ｌａｒｉｘ ｇｍｅｌｉｎｉｉ；Ｐｓ：樟子松 Ｐｉｎｕｓ ｓｙｌｖｅｓｔｒｉｓ；相同小写字母表示在 Ｐ≤０．０５ 水平上无显著性差异，不

同小写字母表示差异显著

２．２　 主要真菌群落在不同树种倒木分解中的组成及分布

图 ２ 柱状图所示，门水平上，大兴安岭林地 ３ 种倒木上共检测出 ２ 个已知真菌门，分别为 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ（子
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囊菌门）、Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ（担子菌门），其中 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ 为 Ｌｇ 组内优势菌门，Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ 为 Ｂｐ、Ｐｓ 组优势菌

门，且 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ 菌门的相对丰度在不同倒木分组中呈现显著差异，Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ 呈极显著差异。

图 ２　 基于门分类水平下倒木分解的真菌群落组成与分布

Ｆｉｇ．２　 Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆａｌｌｅｎ ｌｏｇｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ

０．０１＜Ｐ≤０．０５ 标记为∗；０．００１＜Ｐ≤０．０１ 标记为∗∗

图 ３　 基于属分类水平下倒木分解的真菌群落组成与分布

Ｆｉｇ．３　 Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆａｌｌｅｎ ｌｏｇｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ

Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ 表示该序列在数据库中没有属水平上的对应序列；０．０１＜Ｐ≤０．０５ 标记为∗；０．００１＜Ｐ≤０．０１ 标记为∗∗

图 ３ 柱状图所示，属水平上，相对丰度 ０．０１ 以上的真菌包括附毛菌属（Ｔｒｉｃｈａｐｔｕｍ）、Ａｃｉｄｅａ、伞菌纲未分类

属（Ａｇａｒｉｃｏｍｙｃｅｔｅｓ ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ）、子囊菌门未分类属（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ）、肉座菌目未分类属（Ｈｙｐｏｃｒｅａｌｅｓ
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ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ）、散囊菌纲未分类属（Ｅｕｒｏｔｉｏｍｙｃｅｔｅｓ ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ）、Ｃｒｙｐｔｏｔｒｉｃｈｏｓｐｏｒｏｎ 等 １０ 个菌属，其中 Ｔｒｉｃｈａｐｔｕｍ
为 Ｂｐ、Ｐｓ 优势菌属，Ａｃｉｄｅａ 为 Ｌｇ 优势菌属，且 Ｔｒｉｃｈａｐｔｕｍ 菌属的相对丰度在不同倒木分组中呈极显著差异，
Ａｃｉｄｅａ 呈显著差异。

图 ２、图 ３ 中三元相图展示了白桦、兴安落叶松、樟子松倒木对主要真菌类群的富集特征。 结果表明，不
同倒木样本中真菌群落的组成和分布比例有所不同，其中，Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ 菌门，Ａｃｉｄｅａ、Ｈｙｐｏｃｒｅａｌｅｓ ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ、
Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ 菌属主要分布于 Ｌｇ；Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ 菌门，以及 Ｔｒｉｃｈａｐｔｕｍ、Ｃｒｙｐｔｏｔｒｉｃｈｏｓｐｏｒｏｎ 菌属主要

分布于 Ｐｓ；Ａｇａｒｉｃｏｍｙｃｅｔｅｓ ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ、Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ 菌属主要分布于 Ｂｐ，各主要真菌类群在优势组

别的相对丰度在 ０．０５—０．９６ 之间，体现了微生物在不同分解倒木中的分布差异性。
２．３　 不同树种倒木分解中真菌群落组间差异性分析

图 ４ 所示，在门水平上，Ｂｐ、Ｐｓ 组间相对距离为 ０．９０７，群落相似程度较高，Ｂｐ、Ｌｇ 组间、Ｌｇ、Ｐｓ 组间相对距

离分别为－０．５６９、－０．１７１，群落差异性较大，但整体来看，Ｂｐ、Ｌｇ、Ｐｓ ３ 组倒木真菌群落组间的置信椭圆重叠性

相对较高，Ｐ 值为 ０．０６８，组间无显著性差异。 在属、ＯＴＵ 水平上，Ｂｐ、Ｌｇ、Ｐｓ 组间置信椭圆重叠性较低，相对距

离分别在 ０．１９４—０．５１３、０．１３４—０．３３９ 之间，Ｐ 值分别为 ０．００５、０．００１，说明不同树种倒木在属和 ＯＴＵ 分类水平

上的真菌群落均具有较低的相似性，组间呈现极显著差异。 可见，不同树种在属、ＯＴＵ 水平上极显著改变了

倒木上真菌群落的 Ｂｅｔａ 多样性，间接说明 ＯＴＵ 这种假定的分类层次在一定程度上客观地反应了属水平上体

现的物种群落信息。

图 ４　 不同树种倒木分解的真菌群落 ＰＣｏＡ 分析及相关性矩阵

Ｆｉｇ．４　 ＰＣｏＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ａｎｄ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｍａｔｒｉｘ ｏｆ ｔｈｅ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆａｌｌｅｎ ｌｏｇｓ

ＰＣｏＡ：主坐标分析 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏ⁃ｏｒｄｉｎａｔｅｓ ａｎａｌｙｓｉｓ

２．４　 倒木分解中真菌群落主要生态类型

图 ５ 可见，大兴安岭林地 ３ 种树种倒木上真菌群落的主要生态类型为腐生型（ Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ）、病原型

（Ｐａｔｈｏｔｒｏｐｈ）以及共生型（Ｓｙｍｂｉｏｔｒｏｐｈ），其中，腐生是 Ｂｐ、Ｌｇ、Ｐｓ 倒木上优势真菌的主要类型。 同一生态类型

下主要真菌类群存在不同的生活方式、营养特征及宿主，Ｔｒｉｃｈａｐｔｕｍ 为木质腐生（Ｗｏｏｄ ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ），Ａｃｉｄｅａ 为

土壤 腐 生 （ Ｓｏｉｌ ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ ）， Ｃａｐｎｏｂｏｔｒｙｅｌｌａ、 Ｃｙｓｔｏｂａｓｉｄｉｏｐｓｉｓ 等 为 未 确 定 腐 生 （ Ｕｎｄｅｆｉｎｅｄ ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ ），
Ｃｒｙｐｔｏｔｒｉｃｈｏｓｐｏｒｏｎ 为植物病原（Ｐｌａｎｔ ｐａｔｈｏｇｅｎ），Ａｎｚｉａ 为地衣共生（Ｌｉｃｈｅｎ ｓｙｍｂｉｏｔｒｏｐｈ）。 此外，不同倒木上真
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菌群落的生态类型分布不同，Ｂｐ、Ｐｓ 真菌主要以木质腐生为主，其次为土壤腐生、植物病原及地衣共生等；Ｌｇ
真菌则以土壤腐生为主，其次为木质腐生及植物病原。 综上所述，腐生型是大兴安岭白桦、兴安落叶松、樟子

松倒木上真菌群落的主要生态类型，优势腐生真菌的生活方式及营养特征在不同树种间具有一定的差异性。

图 ５　 不同树种倒木真菌群落的生态类型

Ｆｉｇ．５　 Ｅｃｏｔｙｐｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆａｌｌｅｎ ｌｏｇｓ

２．５　 不同树种倒木养分差异及其与真菌群落的关联分析

表 ２ 所示，养分指标中，ＴＣ、ＴＮ、纤维素、半纤维素、木质素的质量分数在 ３ 种倒木中由高到低依次为 Ｐｓ、
Ｌｇ、Ｂｐ，ＭＣ、ｐＨ 则以 Ｂｐ 最高，Ｌｇ 次之，Ｐｓ 最低，可见，不同养分指标的含量在 ３ 种倒木间呈现出一定的规律

性。 另外，在统计分析上，倒木基质的 ｐＨ、ＴＣ、ＴＮ、Ｃ ／ Ｎ、半纤维素、木质素在 Ｂｐ、Ｌｇ、Ｐｓ 不同树种间均存在显

著性差异。

表 ２　 不同树种倒木养分

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｎｕｔｒｉｅｎｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆａｌｌｅｎ ｌｏｇｓ

倒木样本
Ｓａｍｐｌｅｓ

倒木养分（均值±标准误）
Ｔｈｅ ｆａｌｌｅｎ ｌｏｇｓ ｎｕｔｒｉｅｎｔｓ（Ｍｅａｎ±ＳＥ）

含水率 ／ ％
Ｍｏｉｓｔｕｒｅ
ｃｏｎｔｅｎｔ

酸碱度
ｐＨ

纤维素 ／ ％
Ｃｅｌｌｕｌｏｓｅ

半纤维素 ／ ％
Ｈｅｍｉｃｅｌｌｕｌｏｓｅ

木质素 ／ ％
Ｌｉｇｎｉｎ

全碳 ／ ％
Ｔｏｔａｌ ｃａｒｂｏｎ

全氮 ／ ％
Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ

碳氮比
Ｃａｒｂｏｎ

ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｒａｔｉｏ

Ｂｐ １１．７４±０．４４ａ ５．４５±０．０１ａ ２１．４６±０．６７ｂ ３３．０１±１．２９ｂ １７．６３±０．３６ｃ ３８．６６±０．７０ｃ ０．６８±０．００ｃ ５７．０８±０．１１ａ

Ｌｇ ８．５５±０．０１ｂ ５．４２±０．００ｂ ２２．２５±０．４８ｂ ２１．５８±０．６９ｃ ２４．３９±０．２９ｂ ４２．９４±０．６６ｂ ０．８７±０．００ｂ ４９．４１±０．０７ｃ

Ｐｓ ８．３３±０．０９ｂ ５．２２±０．００ｃ ２８．００±０．３６ａ ３８．６３±０．５４ａ ２７．０６±０．３０ａ ４５．５２±０．８７ａ １．４１±０．００ａ ３２．２６±０．０６ｂ

表 ３ 中 Ｍａｎｔｅｌ 测试分析显示倒木养分指标与属水平上真菌群落之间相关性更高（ ｒ＝ ０．４３２，Ｐ＝ ０．００２），说
明腐朽过程中养分指标主要改变属水平各物种的组成和分布。 其中，通过 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关分析发现，ＭＣ 与

Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ 之间呈现极显著正相关；纤维素、半纤维素、ＴＮ 与 Ｔｒｉｃｈａｐｔｕｍ 呈极显著或显著正相关；
纤维素、ＴＣ、ＴＮ 与 Ｃｒｙｐｔｏｔｒｉｃｈｏｓｐｏｒｏｎ 呈显著正相关性。 另外，尽管养分指标与门水平上真菌群落相关性较低

（ ｒ＝ ０．１７０，Ｐ＝ ０．１０７），但纤维素、半纤维素与 Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ 呈现的正相关性验证了担子菌门物种在倒木腐解

初期的重要作用。 总之，通过多种相关分析，推测 ＴＮ、ＴＣ、ＭＣ、纤维素、半纤维素是影响倒木上优势真菌群落

分布的主要养分因素，对 Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ、Ｔｒｉｃｈａｐｔｕｍ、Ｃｒｙｐｔｏｔｒｉｃｈｏｓｐｏｒｏｎ、Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ 等菌群可能产生

的富集作用，有待进一步证实。

２６８９ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４３ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

３　 讨论

３．１　 不同树种倒木真菌群落多样性变化

　 　 众多研究表明，树种类型是影响倒木真菌群落结构的重要因素之一［１１，２０］。 崔宝凯等对不同腐朽乔木真

菌的聚类分析发现，大兴安岭落叶松属倒木上的真菌种类和数量明显高于本地云杉属和杉属［２１］。 王越等对

亚热带典型树种与微生物群落相关研究得出，落叶阔叶树种枫香、三角槭以及常绿阔叶树种香樟、红楠倒木上

真菌群落组分发生明显改变［１０］。 本研究对林地优势树种倒木的真菌群落多样性分析表明，与白桦、樟子松相

比，兴安落叶松倒木真菌群落具有较高的物种丰富度和均匀度，多样性指数最高，树种的差异显著改变了倒木

真菌群落的 Ａｌｐｈａ 多样性。 造成这一结果的原因，一方面是由树种自身不同的化学和结构特性对真菌群落的

影响决定的，另一方面是由林分中树种的不同覆盖度导致的寄主差异决定的，即兴安落叶松属作为区域原始

天然林的建群种，拥有富集真菌的相对优势。

表 ３　 倒木养分与真菌群落的相关性分析

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｆａｌｌｅｎ ｌｏｇｓ ｎｕｔｒｉｅｎｔｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

真菌群落
Ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

含水率
Ｍｏｉｓｔｕｒｅ
ｃｏｎｔｅｎｔ

酸碱度
ｐＨ

纤维素
Ｃｅｌｌｕｌｏｓｅ

半纤维素
Ｈｅｍｉｃｅｌｌｕｌｏｓｅ

木质素
Ｌｉｇｎｉｎ

全碳
Ｔｏｔａｌ ｃａｒｂｏｎ

全氮
Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ

碳氮比
Ｃａｒｂｏｎ
ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｒａｔｉｏ

曼特尔检验分析 ｒ 值 ／ Ｐ 值

门 Ｐｈｙｌｕｍ ０．１７０／ ０．１０７ －０．０５／ ０．５０ －０．０６／ ０．５５ ０．１５／ ０．１７ ０．５０／ ０．０２∗ －０．０３／ ０．５０ －０．１６／ ０．８１ －０．０５／ ０．５９ ０．０４／ ０．３６

属 Ｇｅｎｕｓ ０．４３２／ ０．００２∗∗ ０．４３／ ０．００∗∗ ０．３５／ ０．０７ ０．１３／ ０．２３ ０．２３／ ０．１１ ０．３５／ ０．０３∗ ０．４６／ ０．０１∗∗ ０．３６／ ０．０４∗ ０．２６／ ０．０９

皮尔森相关分析 ｒ 值 ／ Ｐ 值

子囊菌门 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ －０．３７／ ０．３３ ０．３８／ ０．３２ －０．３３／ ０．３８ －０．８３／ ０．０１∗∗ ０．２１／ ０．５８ ０．１９／ ０．６３ －０．２２／ ０．５６ ０．１９／ ０．６３

担子菌门 Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ ０．１２／ ０．７７ －０．５９／ ０．０９ ０．６８／ ０．０４∗ ０．８６／ ０．００∗∗ ０．１２／ ０．７６ ０．０９／ ０．８２ ０．５１／ ０．１６ －０．５３／ ０．１５

附毛菌属 Ｔｒｉｃｈａｐｔｕｍ －０．１３／ ０．７５ －０．７７／ ０．０１∗ ０．７７／ ０．０１∗∗ ０．８４／ ０．００∗∗ ０．４０／ ０．２８ ０．４２／ ０．２６ ０．７２／ ０．０３∗ －０．６９／ ０．０４∗

Ａｃｉｄｅａ －０．６０／ ０．０９ ０．１２／ ０．７６ －０．１１／ ０．７８ －０．７３／ ０．０２∗ ０．４７／ ０．２１ ０．４７／ ０．２０ ０．０４／ ０．９１ －０．０６／ ０．８７

子囊菌门未分类属
Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ０．８３／ ０．０１∗∗ ０．５７／ ０．１１ －０．５８／ ０．１０ ０．０６／ ０．８７ －０．８９／ ０．００∗∗ －０．８７／ ０．００∗∗ －０．６７／ ０．０５∗ ０．６６／ ０．０５

Ｃｒｙｐｔｏｔｒｉｃｈｏｓｐｏｒｏｎ －０．４７／ ０．２１ －０．６７／ ０．０５∗ ０．６９／ ０．０４∗ ０．４６／ ０．２２ ０．６３／ ０．０７ ０．６９／ ０．０４∗ ０．７１／ ０．０３∗ －０．６９／ ０．０４∗

　 　 ０．０１＜Ｐ≤０．０５ 标记为∗；０．００１＜Ｐ≤０．０１ 标记为∗∗

在倒木真菌群落组成上，多项研究表明，在 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ、 Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ、 Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ（被孢霉门）等菌

门，以及 Ｔｒｉｃｈａｐｔｕｍ、Ｏｌｉｇｏｐｏｒｕｓ ｓｅｒｉｃｅｏｍｏｌｌｉｓ（柔丝干酪孔菌）、Ｄａｅｄａｌｅｏｐｓｉｓ ｔｒｉｃｏｌｏｒ（三色拟迷孔菌）等菌属为寒

温带落叶松林、阔叶红松林、针阔混交林优势树种倒木上的主要真菌类群［２２—２３］。 本研究中，Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ、
Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ 菌门以及 Ｔｒｉｃｈａｐｔｕｍ、Ａｃｉｄｅａ 菌属是白桦、兴安落叶松、樟子松倒木分解的优势菌群，这与上述他

人研究结果部分一致。 可见，在北方森林生态系统中，尽管林分不同，但 Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ、Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ、Ｔｒｉｃｈａｐｔｕｍ
是主导倒木初期分解的主要真菌类群。 此外，在林地小环境下，样地原位土壤真菌类型对倒木的群落组成产

生重要的影响。 杨立宾、隋心等在与本文同一样地进行土壤真菌群落的研究中认为，大兴安岭落叶松林样地

土壤中存在 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ、Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ、Ｚｙｇｏｍｙｃｏｔａ（接合菌门）、Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ（壶菌门）、Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ（毛霉

门）等优势菌群［１３， ２４］，其中原位土壤中的 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ、Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ 菌门与腐朽倒木优势菌群一致，推测这些

真菌类群在分解初期可能会突破土壤基质向倒木接触面延伸，成为了腐解过程的先驱者。
除此以外，本研究在呼中国家自然保护区监测样地 ３ 种倒木上共检测出 ２ 个已知真菌门，１０ 个丰度 ０．０１

以上菌属，这与前人在丰林自然保护区针叶林倒木上检出的主要真菌 ７０ 属［２２］、官山自然保护区常绿阔叶林

倒木真菌 １６ 种属［２５］、喀斯特常绿落叶阔叶混交林倒木 ３１ 属［１２］ 相比甚少。 究其原因可能为，本研究中倒木

属于 Ｒｅｎｖａｌｌ［２６］粗木质残体分解等级中的腐烂Ⅱ级，木质处于腐烂初期，基质表面腐解程度低，残体较硬，溃
孔较小，对多种木腐真菌未起到较好的富集作用。 此外，我国森林生态系统气候多样，相较热带、亚热带和温

３６８９　 ２３ 期 　 　 　 潘虹　 等：寒温带针叶林优势树种倒木分解真菌群落多样性及功能差异 　
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带森林，本研究样地属于中国寒温带最高纬度林区，气温较低，树种稀少，从而造成林地倒木真菌种类相对

较少。
３．２　 倒木养分及腐殖化差异对真菌群落的影响

有研究表明，同一环境，不同树种间因自身理化特性及养分释放规律的差别导致倒木腐殖化存在较大差

异［２７—２８］。 尽管本研究不同树种倒木间的 ＴＣ、ＴＮ、半纤维素、木质素等养分指标存在显著性差异，但因不同乔

木基质的初始质量不同，养分含量无法作为判断倒木腐殖进程的依据。
有研究证实，Ｎ 是真菌利用胞外酶分解倒木的重要元素［２９］，养分含量是衡量植物残体分解速率的重要计

量指标［３０］，较高的 ＴＣ、ＴＮ、纤维素、半纤维素、木质素以及较低的 Ｃ ／ Ｎ 更利于植物残体的分解［３１］。 本研究中

樟子松倒木 ＴＣ、ＴＮ、木质纤维素含量最高，Ｃ ／ Ｎ 最低，据此推测樟子松倒木可能是寒温带森林优势乔木初期

分解进程最快、腐殖化程度最高的树种。 另外，康玲等学者对大兴安岭原始林中倒木分解的研究表明，兴安落

叶松倒木中的 Ｃ、Ｎ、木质纤维素等养分含量显著大于白桦，与本研究结果一致。 该研究还认为，兴安落叶松倒

木的分解常数为 ０．０１２１ ／ ａ（Ｒ２ ＝ ０．９７１５），白桦为 ０．２８５９ ／ ａ（Ｒ２ ＝ ０．８９１５），白桦倒木的分解速率明显高于兴安落

叶松［３２］。 倘若本研究通过养分指标比对（表 ２ 所示）得出兴安落叶松倒木分解速率高于白桦，则与上述康玲

的研究结果相反。 除了上述 ＴＣ、ＴＮ、木质纤维素等养分指标外，含水率也是影响倒木呼吸的重要因子［１０］，本
研究中白桦倒木含水率显著高于兴安落叶松，在一定的阈值内较高的储水条件会增加倒木表面溃孔，提高透

气性，从而加速白桦分解。 可见，造成不同树种倒木腐殖化差异的因素复杂多样，学者应进行多角度比较，尽
可能得到合理的综合分析结论。

真菌是腐朽倒木的重要分解者，倒木养分、腐殖化等级与真菌群落的变化息息相关［３３］。 有研究表明，Ｎ
含量是影响倒木分解的重要指标，尽管可溶性有机 Ｃ、Ｎ 因自然作用不断淋失，但倒木的分解增大了微生物的

Ｎ 固持，从而导致分解初期 Ｎ 含量升高［３４］。 还有研究表明，较高的 Ｎ 含量不仅可以加速倒木的分解进程，也
有利于营腐生菌群的代谢繁殖，与真菌群落存在正相关关系［３５］。 此外，在倒木分解初期，自然淋溶及分解者

的呼吸作用促进了部分纤维素的解聚，从而造成有机碳、纤维素、半纤维素含量逐渐下降，木质素含量逐渐上

升［３６—３７］。 本研究倒木养分与真菌群落的关联分析也证实，在门水平上，Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ 与 ＴＣ、ＴＮ、纤维素、半纤

维素含量存在正相关性，这与崔福星等研究者在大兴安岭落叶松倒木研究中得出的结论一致［２３］。
木腐真菌是主导倒木分解的重要微生物类群，包括偏好纤维素、半纤维素水解的褐腐真菌，以及偏好木质

素降解的白腐真菌［３８］。 本研究中，Ｔｒｉｃｈａｐｔｕｍ 为属水平上 ３ 种倒木的优势菌群，也是白腐真菌的主要类群之

一，从热带到温带森林腐朽木质上均有不同种类发生，由于倒木样本属于腐烂Ⅱ级，处于分解初期，该时期木

质残体中大部分菌群未经木腐条件的长期驯化，功能性分化不明显，Ｔｒｉｃｈａｐｔｕｍ 并未展现出木质白腐特性。
李俊凝等学者在木腐真菌多样性与寄主倒木关系的研究中，认为腐烂Ⅱ级倒木与白腐真菌多度具有极显著相

关性［２２］，这与本研究中的 Ｔｒｉｃｈａｐｔｕｍ 为一年期倒木优势菌群结果一致，说明 Ｔｒｉｃｈａｐｔｕｍ 菌属可能是大兴安岭

寒温带森林倒木腐朽初期的主要分解者。 此外，在关联分析中，Ｔｒｉｃｈａｐｔｕｍ 菌属展现了与纤维素、半纤维素极

显著的正相关性。 有研究表明，白腐真菌通过分泌多种水解酶降解木材中的部分纤维素、半纤维素和木质素

等大分子多糖物质，促使木质丧失纤维结构而腐朽［２８］，反之，这些多糖物质对倒木优势真菌的影响如何？ 目

前，树种特性对真菌的影响主要是基于群体数量进行统计，纤维素、半纤维素及木质素对优势菌群的影响研究

相对匮乏，急需开展条件控制实验进行深入探讨，以补充倒木寄主特性对真菌群落分布及生态功能的影响。

４　 结论

大兴安岭呼中国家自然保护区寒温带森林优势树种倒木上共检测出 ２ 个真菌门、１０ 个真菌属（相对丰

度≥０．０１），优势门为 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ、Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ，优势属为 Ｔｒｉｃｈａｐｔｕｍ、Ａｃｉｄｅａ，各优势菌群的相对丰度在不同倒

木中差异显著；倒木组内真菌群落 Ａｌｐｈａ 多样性由高到低依次为兴安落叶松、白桦、樟子松，树种差异极显著

的改变了 ＯＴＵ、属水平上倒木组间真菌群落的 Ｂｅｔａ 多样性；腐生型是 ３ 种倒木上优势真菌的主要生态类型，

４６８９ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４３ 卷　
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木质腐生、土壤腐生为真菌类群的主要生活方式；推测 ＴＮ、ＴＣ、ＭＣ、纤维素、半纤维素可能是影响倒木真菌群

落分布的主要因素，对 Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ、Ｔｒｉｃｈａｐｔｕｍ、Ｃｒｙｐｔｏｔｒｉｃｈｏｓｐｏｒｏｎ 等菌群产生的富集作用有待进一步证实。
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