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锰矿区大叶胡枝子灌丛土壤的丛枝菌根真菌多样性

王雯颖，徐宝珠，胡佳瑶，潘　 高，刘文胜∗

中南林业科技大学生命科学与技术学院，长沙　 ４１０００４

摘要：大叶胡枝子（Ｌｅｓｐｅｄｅｚａ ｄａｖｉｄｉｉ）为一种豆科灌木，具有较强耐受重金属胁迫及固氮能力，也是矿区一种重要修复植物。 丛

枝菌根真菌（Ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇｉ，ＡＭＦ）是一类植物共生真菌，它在矿区与植物共生可促进植物生长、提高植物的抗逆

性；但其种类、分布及其影响机制尚不够清楚。 以大叶胡枝子灌丛土壤 ＡＭＦ 群落为研究对象，采集矿区与非矿区大叶胡枝子冠

下及其相邻空旷地土壤进行内部转录间隔区（ＩＴＳ）测序，分析土壤理化性质，揭示不同样地土壤 ＡＭＦ 群落的多样性及其影响因

素。 研究结果表明：（１）土壤样本共得到 ２９６１ 个可操作分类单元（ＯＴＵ），其中属于 ＡＭＦ 的 ＯＴＵ 为 ６６ 个；Ｓｉｌｖａ 数据库比对发现

ＡＭＦ 有 ７ 目 １０ 科 １６ 属 ２４ 种。 ＡＭＦ 总体物种丰度为矿区相邻空旷地土壤＞矿区冠下土壤＞非矿区冠下土壤＞非矿区相邻空旷

地土壤，Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数与该趋势保持一致。 （２）矿区土壤 ＡＭＦ 群落以内养囊霉属（Ｅｎｔｒｏｐｈｏｓｐｏｒａ）等为优势属，非
矿区冠下以斗管囊霉属（Ｆｕｎｎｅｌｉｆｏｒｍｉｓ）等为优势属。 稀有内养囊霉（Ｅｎｔｒｏｐｈｏｓｐｏｒａ ｉｎｆｒｅｑｕｅｎｓ）是 ４ 个样地共有的优势种，该种为

广谱生态型种；Ａｒｃｈａｅｏｓｐｏｒａ ｓｐ．和 Ｐａｒａｇｌｏｍｅｒａｌｅｓ ｓｐ．为矿区冠下的优势种，它们对锰胁迫有较强的耐受性；Ｆｕｎｎｅｌｉｆｏｒｍｉｓ ｓｐ．为非

矿区冠下的优势种。 （３）冗余分析（ＲＤＡ）表明，ＡＭＦ 的种类和数量受到锰含量、土壤 ｐＨ 值以及全磷含量的显著影响。 本研究

结果说明 ＡＭＦ 种类及多样性受到土壤理化性质的影响；矿区一些耐性 ＡＭＦ 的存在提高了 ＡＭＦ 多样性，它们有利于逆境条件

下植物的生长。
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丛枝菌根真菌（Ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇｉ，ＡＭＦ）是自然界分布广泛的植物共生真菌，能与 ８０％以上的

高等植物建立互惠共生关系，其生物量占土壤微生物总生物量的比例达 １０％［１］。 ＡＭＦ 与植物共生可以提高

植物对重金属胁迫的耐受能力［２］。 研究显示，ＡＭＦ 的物种多样性与植物功能多样性相互促进，利于胁迫条件

下植物的生长［３］。 因而，弄清土壤 ＡＭＦ 物种多样性、分布状况及其与土壤理化性质的关系是改善生态系统功

能的关键。
土壤环境是影响 ＡＭＦ 多样性的关键因素。 土壤理化性质、光照及化感物质等多种因素均影响 ＡＭＦ 的群

落组成。 例如，有研究对比了矿区和非矿区的 ＡＭＦ 物种多样性，发现随着重金属浓度的升高，ＡＭＦ 物种多样

性呈下降的趋势［４］。 有机质含量影响土壤 ｐＨ 值，进而会导致 ＡＭＦ 数量的变化［５］。 相比空旷地，植物冠下具

有光照弱、含水量高、土壤有机质含量高等特点，这将影响 ＡＭＦ 的多样性［６］。 研究表明，光照是与 ＡＭＦ 相关

的植物潜在碳成本和碳收益决定性因素［７］，而菌根真菌以宿主植物 ０—２０％的光合产物碳为成本维持自身生

长［８］。 植物与菌根之间的资源联系紧密，表明 ＡＭＦ 得到的碳含量可能会因遮光引起的低光照水平而受到限

制［９］，但也有部分研究发现，尽管光照环境受限制，但还是存在大量 ＡＭＦ 的侵染［１０］。 综上所述，在应对土壤

环境变化时，ＡＭＦ 的具体变化受多种因素影响。 因而，揭示植物、土壤和 ＡＭＦ 之间的相互关系，对矿区等受

扰动土壤生态系统功能的恢复具有重要意义。
大叶胡枝子（Ｌｅｓｐｅｄｅｚａ ｄａｖｉｄｉｉ）为一种豆科灌木。 该植物分布广泛、株型美观、生物量较高、根系扎根较

深、抗逆性强、能进行生物固氮，是一种良好的矿区修复植物［１１］。 研究表明，植物对与其共生的 ＡＭＦ 有一定

的选择作用，不同植物 ＡＭＦ 菌群可能不同［１２］。 作为矿区常见的修复植物，研究大叶胡枝子灌丛 ＡＭＦ 菌群对

于更好地利用该植物具有显著意义。
本文以大叶胡枝子灌丛土壤 ＡＭＦ 群落为研究对象，比较矿区与非矿区大叶胡枝子冠下及其相邻空旷地

土壤 ＡＭＦ 的异同，分析不同样地土壤 ＡＭＦ 群落的多样性及其影响因素。 研究结果将揭示 ＡＭＦ 多样性的影

响机制，以期为 ＡＭＦ 在矿区废弃地生态修复及经营管理中的应用提供理论依据。

１　 材料与方法

１．１　 研究区概述

湖南湘潭锰矿开采自 １９１０ 年代，至今已有 １００ 多年的历史，长期的锰矿开采形成了大面积的锰矿废弃

地。 该废弃地位于 ２７°５３′—２８°０３′Ｎ，１１２°４５′—１１２°５５′Ｅ 之间（矿区样地）。 该区属亚热带湿润季风气候，为
低山⁃丘陵地貌，原生土壤类型为红壤。 植被以自然恢复的小乔木、灌木及多年生草本为主。 小乔木主要包括

盐麸木（Ｒｈｕｓ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ）、构（Ｂｒｏｕｓｓｏｎｅｔｉａ ｐａｐｙｒｉｆｅｒａ）等，灌木包括大叶胡枝子、山莓（Ｒｕｂｕｓ ｃｏｒｃｈｏｒｉｆｏｌｉｕｓ）、楤木

０７２５ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４４ 卷　
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（Ａｒａｌｉａ ｅｌａｔａ）、苎麻 （ Ｂｏｅｈｍｅｒｉａ ｎｉｖｅａ） 及山黄麻 （ Ｔｒｅｍａ ｔｏｍｅｎｔｏｓａ） 等， 草本植物以五节芒 （Ｍｉｓｃａｎｔｈｕｓ
ｆｌｏｒｉｄｕｌｕｓ）、野胡萝卜 （Ｄａｕｃｕｓ ｃａｒｏｔａ）、鸡眼草 （Ｋｕｍｍｅｒｏｗｉａ ｓｔｒｉａｔａ）、狗牙根 （Ｃｙｎｏｄｏｎ ｄａｃｔｙｌｏｎ） 和五月艾

（Ａｒｔｅｍｉｓｉａ ｉｎｄｉｃａ）等适应范围广泛、耐受性强的物种为主。
为更好弄清环境条件对大叶胡枝子 ＡＭＦ 多样性的影响，本研究选择位于韶山市杨林乡大马塘烟溪水库

附近（２７°５８′３０．９４″Ｎ，１１２°３２′２３．０２″Ｅ）的大叶胡枝子灌丛作为非矿区样地（非矿区样地）。 该区植被以自然生

长的大叶胡枝子占优势，灌木有檵木（Ｌｏｒｏｐｅｔａｌｕｍ ｃｈｉｎｅｎｓｅ）和金樱子（Ｒｏｓａ ｌａｅｖｉｇａｔａ）等，草本植物有鸡眼草、
五月艾和五节芒等。 两个采样地位于相近经纬度，气温、降水等自然条件接近，且成土母质基本相同，所采集

的矿区土壤为深黑色，非矿区土壤为棕黄色。
１．２　 土壤样品采集

分别在矿区和非矿区设置大叶胡枝子样地。 在每个样地内分别选择 １０ 株长势良好的大叶胡枝子灌丛，
在每个灌丛冠下及相邻空旷地 （无灌木存在，距灌丛边缘距离超过 １．０ ｍ） 各设置 １ 个 ０．５ ｍ×０．５ ｍ 的土壤样

品采集样方，每种生境类型设置 １０ 个样方，４ 种生境类型共计设置 ４０ 个样方。
土样采集时，首先去除土壤表层的苔藓、凋落物等覆盖物。 接着使用酒精擦拭采样器，待酒精挥发完全后

开始采集。 采集时，在每个样方内的四角及中心再设置 ５ 个小样方，采集根围土壤，采样深度达 ２０ ｃｍ。 同一

样方五点混合取样（等量混合），去除样品中的植物、可见动物以及石粒等。 后续每次更换样方均需重复此步

骤。 随后将同一样地内的 １０ 株大叶胡枝子的根际土样混合均匀作为一个根际土壤样品，挖取 １ ｋｇ 左右的土

壤，装入做好标记的封口袋，放入随身携带的保温盒（带冰袋）中。
每个样品做 ５ 次重复，共采集 ２０ 份土壤样品。 混合好的土壤样本，过 ２ ｍｍ 筛。 一部分土壤风干后 ４℃

收存，用于测定土壤理化性质；一部分土壤分装处理，５ 个 ／组进行生物学重复（避免出现异常样本，剔除后无

法用于后续分析），应有 ２０ 组共 １００ 份，每份 １—３ ｇ，随后转移至－８０℃冰箱保存，送至上海美吉生物医药科技

有限公司进行 ＩＴＳ 测序。
１．３　 土壤理化性质测定

采用常规方法测定土壤理化性质［１３］，其中，土壤 ｐＨ 值：采用酸度计法；土壤有机质：用重铬酸钾水合加热

法；土壤全氮：用凯式半微量定氮法；土壤全磷：用钼锑抗比色法；土壤锰含量：用火焰原子吸收分光光度法。
土壤理化性质测定结果见表 １。

表 １　 各样地土壤理化性质

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｓａｍｐｌｅ ｓｉｔｅ

采样点
Ｓａｍｐｌｅ
ｓｉｔｅ

经纬度
Ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅ

锰含量
Ｍａｎｇａｎｅｓｅ ｃｏｎｔｅｎｔ ／

（ｍｇ ／ ｋｇ）
ｐＨ

有机质
Ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ ／

（ｇ ／ ｋｇ）

全氮
Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ／

（ｇ ／ ｋｇ）

全磷
Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ／

（ｇ ／ ｋｇ）

ＫＧ ２７°５３′—２８°０３′Ｎ，
１１２°４５′—１１２°５５′Ｅ ７０６８７．５±８９６４．６１ａ ７．３４ １８．２５±１．２５ｂ ０．９２±０．１１ｂ ０．０６±０．０５ａ

ＫＫ ２７°５３′—２８°０３′Ｎ，
１１２°４５′—１１２°５５′Ｅ ７９１７０±１１６７８．８３ａ ７．１９ ２３．９２±３．３４ａｂ １．０１±０．０１ａｂ ０．１９±０．２６ａ

ＦＧ ２７°５８′３０．９４′′Ｎ，
１１２°３２′２３．０２′′Ｅ ９０９．３３±３４．２４ｂ ８．２３ ２７．８６±６．４５ａ １．０６±０．０７ａ ０．１４±０．１ａ

ＦＫ ２７°５８′３０．９４′′Ｎ，
１１２°３２′２３．０２′′Ｅ ６８４．８３±２２．７７ｂ ８．１２ ２５．０４±４．４１ａｂ ０．９７±０．０５ａｂ ０．１１±０．０９ａ

　 　 ＫＧ：矿区冠下土壤 Ｓｏｉｌ ｕｎｄｅｒ ｔｈｅ ｃｒｏｗｎ ｏｆ ｍｉｎｉｎｇ ａｒｅａ；ＫＫ：矿区相邻空旷地土壤 Ｓｏｉｌ ｉｎ ｔｈｅ ａｄｊａｃｅｎｔ ｏｐｅｎ ｌａｎｄ ｏｆ ｍｉｎｉｎｇ ａｒｅａ；ＦＧ：非矿区冠下土

壤 Ｓｏｉｌ ｕｎｄｅｒ ｔｈｅ ｃｒｏｗｎ ｏｆ ｎｏｎ⁃ｍｉｎｉｎｇ ａｒｅａ；ＦＫ：非矿区相邻空旷地土壤 Ｓｏｉｌ ｉｎ ｔｈｅ ａｄｊａｃｅｎｔ ｏｐｅｎ ｌａｎｄ ｏｆ ｎｏｎ⁃ｍｉｎｉｎｇ ａｒｅａ；不同小写字母表示差异显著

（Ｐ＜０．０５）

１．４　 ＩＴＳ 测序

完成基因组 ＤＮＡ 抽提后，利用 １％琼脂糖凝胶电泳检测抽提的基因组 ＤＮＡ。 按指定测序区域，合成带有

１７２５　 １２ 期 　 　 　 王雯颖　 等：锰矿区大叶胡枝子灌丛土壤的丛枝菌根真菌多样性 　
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ｂａｒｃｏｄｅ 的 特 异 引 物， 引 物 序 列 为 ＩＴＳ１Ｆ （ ５′⁃ＣＴＴＧＧＴＣＡＴＴＴＡＧＡＧＧＡＡＧＴＡＡ⁃ ３′） 和 ＩＴＳ２Ｒ （ ５′⁃
ＧＣＴＧＣＧＴＴＣＴＴＣＡＴＣＧＡＴＧＣ⁃３′） ［１４］。 荧光定量 ＰＣＲ 并构建 Ｍｉｓｅｑ 文库，通过 Ｍｉｓｅｑ 测序得到的 ＰＥ ｒｅａｄｓ 首

先根据 ｏｖｅｒｌａｐ 关系进行拼接，同时对序列质量进行质控和过滤，区分样本后进行 ＯＴＵｓ 的聚类分析和物种分

类学分析。
１．５　 数据分析

利用 Ｆｌａｓｈ（１．２．１１）和 Ｐｒｉｎｓｅｑ（０．２０．４）分别进行序列拼接和质量控制过滤。 按序列间距离对序列进行归

类，利用 ＣＲＯＰ 方法以 ９７％相似性分类 ＯＴＵｓ。 使用 Ｑｉｉｍｅ 软件（Ｖｅｒｓｉｏｎ １．９．１）计算 ＡＭＦ 多样性指数；运用

ＳＰＳＳ（２６．０）进行单因素方差分析比较不同样地土壤 ＡＭＦ 群落多样性指数间的差异，Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关性分析描

述 ＡＭＦ 多样性指数与土壤理化性质的相关性。

２　 结果与分析

２．１　 土壤 ＡＭＦ 分类

由表 ２ 可知，１２ 个土壤样本共得到 ２９６１ 个 ＯＴＵ，其中属于 ＡＭＦ 的 ＯＴＵ 为 ６６ 个。 Ｓｉｌｖａ 数据库进行比对

显示共有 ７ 目，其中已鉴定到原囊霉目 Ａｒｃｈａｅｏｓｐｏｒａｌｅｓ 的 ＯＴＵ 为 ２ 个，多样孢囊霉目 Ｄｉｖｅｒｓｉｓｐｏｒａｌｅｓ 的 ＯＴＵ
为 ８ 个，巨孢囊霉目 Ｇｉｇａｓｐｏｒａｌｅｓ 的 ＯＴＵ 为 ３ 个，球囊霉目 Ｇｌｏｍｅｒａｌｅｓ 的 ＯＴＵ 为 ２０ 个，类球囊霉目

Ｐａｒａｇｌｏｍｅｒａｌｅｓ 的 ＯＴＵ 为 ３ 个。 这些 ＡＭＦ 属于 １０ 科 １６ 属 ２４ 种。 其中已鉴定到原囊霉属 Ａｒｃｈａｅｏｓｐｏｒａ １ 种，
多样孢囊霉属 Ｄｉｖｅｒｓｉｓｐｏｒａ １ 种，内养囊霉属 Ｅｎｔｒｏｐｈｏｓｐｏｒａ ２ 种，巨孢囊霉属 Ｇｉｇａｓｐｏｒａ １ 种， 多氏囊霉属

Ｄｏｍｉｎｉｋｉａ ２ 种，斗管囊霉属 Ｆｕｎｎｅｌｉｆｏｒｍｉｓ １ 种，球囊霉属 Ｇｌｏｍｕｓ ２ 种，根孢囊霉属 Ｒｈｉｚｏｐｈａｇｕｓ １ 种，类球囊霉

属 Ｐａｒａｇｌｏｍｕｓ １ 种［１５］。

表 ２　 ＡＭＦ 分子种分类情况

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ＡＭＦ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｓｐｅｃｉｅｓ

目 Ｏｒｄｅｒｓ 科 Ｆａｍｉｌｉｅｓ 属 Ｇｅｎｅｒａ 种 Ｓｐｅｃｉｅｓ

原囊霉目 Ａｒｃｈａｅｏｓｐｏｒａｌｅｓ 原囊霉科 Ａｒｃｈａｅｏｓｐｏｒａｃｅａｅ 原囊霉属 Ａｒｃｈａｅｏｓｐｏｒａ Ａｒｃｈａｅｏｓｐｏｒａ ｓｐ．

多样孢囊霉目 Ｄｉｖｅｒｓｉｓｐｏｒａｌｅｓ 多样孢囊霉科 Ｄｉｖｅｒｓｉｓｐｏｒａｃｅａｅ 多样孢囊霉属 Ｄｉｖｅｒｓｉｓｐｏｒａ 地表多样孢囊霉 Ｄｉｖｅｒｓｉｓｐｏｒａ ｅｐｉｇａｅａ

内养囊霉属 Ｅｎｔｒｏｐｈｏｓｐｏｒａ 稀有内养囊霉 Ｅｎｔｒｏｐｈｏｓｐｏｒａ ｉｎｆｒｅｑｕｅｎｓ

Ｅｎｔｒｏｐｈｏｓｐｏｒａ ｓｐ．

巨孢囊霉目 Ｇｉｇａｓｐｏｒａｌｅｓ 巨孢囊霉科 Ｇｉｇａｓｐｏｒａｃｅａｅ 巨孢囊霉属 Ｇｉｇａｓｐｏｒａ 球状巨孢囊霉 Ｇｉｇａｓｐｏｒａ ｍａｒｇａｒｉｔａ

球囊霉目 Ｇｌｏｍｅｒａｌｅｓ 球囊霉科 Ｇｌｏｍｅｒａｃｅａｅ 多氏囊霉属 Ｄｏｍｉｎｉｋｉａ 伯尔尼多氏囊霉 Ｄｏｍｉｎｉｋｉａ ｂｅｒｎｅｎｓｉｓ

Ｄｏｍｉｎｉｋｉａ ｓｐ．

斗管囊霉属 Ｆｕｎｎｅｌｉｆｏｒｍｉｓ Ｆｕｎｎｅｌｉｆｏｒｍｉｓ ｓｐ．

球囊霉属 Ｇｌｏｍｕｓ 印氏球囊霉 Ｇｌｏｍｕｓ ｉｎｄｉｃｕｍ

Ｇｌｏｍｕｓ ｓｐ．

根孢囊霉属 Ｒｈｉｚｏｐｈａｇｕｓ 明根孢囊霉 Ｒｈｉｚｏｐｈａｇｕｓ ｃｌａｒｕｓ

Ｇｌｏｍｅｒａｃｅａｅ ｓｐ．； Ｇｌｏｍｅｒａｌｅｓ ｓｐ．

类球囊霉目 Ｐａｒａｇｌｏｍｅｒａｌｅｓ 类球囊霉科 Ｐａｒａｇｌｏｍｅｒａｃｅａｅ 类球囊霉属 Ｐａｒａｇｌｏｍｕｓ Ｐａｒａｇｌｏｍｕｓ ｓｐ．

Ｐａｒａｇｌｏｍｅｒａｌｅｓ ｓｐ．；Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ ｓｐ．

　 　 ＡＭＦ：丛枝菌根真菌 Ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇｉ

２．２　 不同样地土壤 ＡＭＦ 属与种水平 ＯＴＵ 丰度

属水平上，总体 ＡＭＦ 丰度为矿区相邻空旷地土壤＞矿区冠下土壤＞非矿区冠下土壤＞非矿区相邻空旷地

土壤；除了矿区空旷地 ＡＭＦ 丰度显著高于非矿区相邻空旷地土壤外（Ｐ＜０．０５），其他各样地之间的差异均不

显著（Ｐ＞０．０５）。 其中，４ 个样地的 ＡＭＦ 在属水平分别为 ９、１０、９、５ 属。 种水平上，总体 ＡＭＦ 丰度趋势同样为
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矿区相邻空旷地土壤＞矿区冠下土壤＞非矿区冠下土壤＞非矿区相邻空旷地土壤。 其中，四个样地的 ＡＭＦ 在

种水平分别为 １１、１４、１１、７ 种。
２．３　 不同样地土壤 ＡＭＦ 群落多样性分析

由表 ３ 可知，所有样本文库的覆盖度均达到 ９９％以上，说明绝大部分真菌序列能被检出，测序结果较好地

代表了样本中微生物的真实情况，各样地土壤 ＡＭＦ 的多样性指数较高。 矿区土壤 ＡＭＦ 群落的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指

数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数高于非矿区土壤，其中矿区与非矿区相邻空旷地土壤 ＡＭＦ 群落的多样性指数存在显著差异。

表 ３　 不同样地土壤 ＡＭＦ 的多样性指数表

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｈｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ＡＭＦ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｉｌｓ

采样点
Ｓａｍｐｌｅ ｓｉｔｅ

９７％相似水平 Ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｏｆ ９７％

Ｓｏｂｓ 指数
Ｓｏｂｓ ｉｎｄｅｘ

香农指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

辛普森指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

Ａｃｅ 指数
Ａｃｅ ｉｎｄｅｘ

Ｃｈａｏ１ 指数
Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ

ＫＧ ５．６７±１．１５ａ １．４±０．２５ａｂ ０．７３±０．１１ａｂ １１．５４±５．０９ａｂ ７．１１±２．５２ａｂ

ＫＫ ６．６７±１．５３ａ １．６７±０．３２ａ ０．８３±０．０８ａ ９．５５±２．５ａｂ ９．０８±３．７６ａ

ＦＧ ５．３３±０．５８ａｂ １．３３±０．１７ａｂ ０．７±０．０９ａｂ １３．４６±６．６４ａ ７．１７±１．０４ａｂ

ＦＫ ３．３３±１．１５ｂ ０．９３±０．３ｂ ０．５６±０．１２ｂ ３．５８±１．４２ｂ ３．３３±１．１５ｂ

２．４　 不同样地土壤 ＡＭＦ 群落组成

由图 １ 可知，在四个样地里，矿区冠下土壤 ＡＭＦ 群落的丰度排名前五位的优势种分别为 Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ
Ｇｌｏｍｅｒａｌｅｓ １（加序号 １ 以示与以下的同目 ＡＭＦ 区别，下同），Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ ｓｐ．，稀有内养囊霉（Ｅｎｔｒｏｐｈｏｓｐｏｒａ
ｉｎｆｒｅｑｕｅｎｓ），Ａｒｃｈａｅｏｓｐｏｒａ ｓｐ． 和 Ｐａｒａｇｌｏｍｅｒａｌｅｓ ｓｐ．。 矿区相邻空旷地的优势种前五位分别为 Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ
Ｇｌｏｍｅｒａｌｅｓ ２，Ｅｎｔｒｏｐｈｏｓｐｏｒａ ｓｐ．，稀有内养囊霉，Ｇｌｏｍｅｒａｃｅａｅ ｓｐ．和 Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ ｓｐ．。 非矿区冠下的优势种前五

位分 别 为 Ｆｕｎｎｅｌｉｆｏｒｍｉｓ ｓｐ．， 稀 有 内 养 囊 霉， Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ Ｇｌｏｍｅｒａｌｅｓ ３， Ｇｌｏｍｅｒａｃｅａｅ ｓｐ． 和 Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ
Ｇｌｏｍｅｒａｃｅａｅ。 非矿区相邻空旷地的优势种前五位分别为 Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ Ｇｌｏｍｅｒａｌｅｓ ４，Ｇｌｏｍｅｒａｃｅａｅ ｓｐ．，Ｇｌｏｍｅｒａｌｅｓ
ｓｐ．，稀有内养囊霉和 Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ Ｇｌｏｍｅｒａｃｅａｅ。

图 １　 不同样地土壤 ＡＭＦ 种水平群落组成

Ｆｉｇ．１　 Ｓｐｅｃｉｅｓ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ＡＭＦ ａｔ ｔｈｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｉｌｓ

Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ Ｇｌｏｍｅｒａｌｅｓ １：未定到科的球囊霉目真菌 １；Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ Ｇｌｏｍｅｒａｌｅｓ ２：未定到科的球囊霉目真菌 ２；Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ Ｇｌｏｍｅｒａｌｅｓ ３：未定到

科的球囊霉目真菌 ３；Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ Ｇｌｏｍｅｒａｌｅｓ ４：未定到科的球囊霉目真菌 ４；Ｅｎｔｒｏｐｈｏｓｐｏｒａ ｉｎｆｒｅｑｕｅｎｓ：稀有内养囊霉；Ｆｕｎｎｅｌｉｆｏｒｍｉｓ ｓｐ．：斗管囊

霉属真菌； Ｇｌｏｍｅｒａｃｅａｅ ｓｐ．：球囊霉科真菌； Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ ｓｐ．：球囊霉门真菌； Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ Ｇｌｏｍｅｒａｃｅａｅ：未定到属的球囊霉科真菌；

Ｅｎｔｒｏｐｈｏｓｐｏｒａ ｓｐ．：内养囊霉属真菌；Ｇｌｏｍｅｒａｌｅｓ ｓｐ．：球囊霉目真菌；Ａｒｃｈａｅｏｓｐｏｒａ ｓｐ．：原囊霉属真菌；Ｐａｒａｇｌｏｍｅｒａｌｅｓ ｓｐ．：类球囊霉目真菌；ＫＧ：矿

区冠下土壤；ＫＫ：矿区相邻空旷地土壤；ＦＧ：非矿区冠下土壤；ＦＫ：非矿区相邻空旷地土壤
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２．５　 不同样地土壤 ＡＭＦ 群落组成热图

由图 ２ 可知，将样本划分为四个显著不同的类群，表明不同样地土壤 ＡＭＦ 群落组成有明显不同。 矿区土

壤 ＡＭＦ 群落保持相对一致的多样性，非矿区土壤 ＡＭＦ 群落相似程度同样保持一致。 热图中色块颜色代表某

一个属相对丰度的大小。 结果表明，不同样地土壤中前 ５ 位属类组成存在差异。 矿区冠下与相邻空旷地土壤

优势属更加相似，矿区土壤样本中的大部分优势属是 Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ Ｇｌｏｍｅｒａｌｅｓ 及内养囊霉属。 而非矿区冠下土

壤样本中的大部分优势属是斗管囊霉属及内养囊霉属，而非矿区空旷地土壤样本中的大部分优势属是

Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ Ｇｌｏｍｅｒａｌｅｓ。

图 ２　 不同样地土壤 ＡＭＦ 属水平群落组成热图

Ｆｉｇ．２　 Ｈｅａｔｍａｐ ｏｆ ｓｐｅｃｉｅｓ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ＡＭＦ ａｔ ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｉｌｓ

Ｇｉｇａｓｐｏｒａ：巨孢囊霉属； Ｐａｒａｇｌｏｍｕｓ： 类球 囊 霉 属； Ｓｅｐｔｏｇｌｏｍｕｓ： 隔 球 囊 霉 属； Ｄｏｍｉｎｉｋｉａ： 多 氏 囊 霉 属； Ｇｌｏｍｕｓ： 球 囊 霉 属； Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ

Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ：未定到纲的球囊霉门真菌；Ａｒｃｈａｅｏｓｐｏｒａ：原囊霉属；Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ Ｐａｒａｇｌｏｍｅｒａｌｅｓ：未定到科的类球囊霉目真菌；Ｄｉｖｅｒｓｉｓｐｏｒａ：多样

孢囊霉属；Ｒｈｉｚｏｐｈａｇｕｓ：根孢囊霉属；Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ Ｇｉｇａｓｐｏｒａｃｅａｅ：未定到属的巨孢囊霉科真菌；Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｅｔｅｓ：未定到目的球囊菌

纲真菌；Ｆｕｎｎｅｌｉｆｏｒｍｉｓ：斗管囊霉属；Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ Ｇｌｏｍｅｒａｃｅａｅ：未定到属的球囊霉科真菌；Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ Ｇｌｏｍｅｒａｌｅｓ：未定到科的球囊霉目真菌；

Ｅｎｔｒｏｐｈｏｓｐｏｒａ：内养囊霉属

２．６　 不同样地土壤 ＡＭＦ 群落组成分析

基于 Ｂｒａｙ⁃Ｃｕｒｔｉｓ 距离对不同样地土壤 ＡＭＦ 群落组成进行非度量多维尺度（Ｎｏｎ⁃ｍｅｔｒｉｃ ｍｕｌｔｉｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ
ｓｃａｌｉｎｇ，ＮＭＤＳ）分析，结果表明矿区和非矿区土壤 ＡＭＦ 群落组成存在差异，矿区冠下与相邻空旷地土壤之间

物种组成比较相似，而非矿区冠下与相邻空旷地土壤之间物种组成差异显著。 土壤 ＡＭＦ 群落的 Ｂｅｔａ 多样性

在矿区土壤间存在明显的聚集效应，在非矿区表现出显著的分离效应（图 ３）。
基于 ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ ＵｎｉＦｒａｃ ｄｉｓｔａｎｃｅｓ 的主坐标分析（Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏ⁃ｏｒｄｉｎａｔｅｓ ａｎａｌｙｓｉｓ，ＰＣｏＡ）表明，相较于非矿

区土壤，矿区土壤 ＡＭＦ 群落组成相似度较高（图 ４）。
２．７　 不同样地土壤 ＡＭＦ 群落与环境因子相关性分析

冗余分析表明，土壤理化性质能够解释 ３３．９８％的变异信息，不同样地土壤 ＡＭＦ 群落与环境因子的相关

性存在差异，其中，第一排序轴解释了 ２１．６１％的信息，第二排序轴解释了 １２．３７％的信息（图 ５）。
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图 ３　 不同样地土壤 ＡＭＦ 的非度量多维尺度（ＮＭＤＳ）分析

　 Ｆｉｇ．３　 Ｔｈｅ ｎｏｎ⁃ｍｅｔｒｉｃ ｍｕｌｔｉｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ ｓｃａｌｉｎｇ （ＮＭＤＳ） ａｎａｌｙｓｉｓ

ｏｆ ＡＭＦ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｉｌｓ

图 ４　 不同样地土壤 ＡＭＦ 的主坐标分析（ＰＣｏＡ）

　 Ｆｉｇ．４　 Ｔｈｅ ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏ⁃ｏｒｄｉｎａｔｅｓ ａｎａｌｙｓｉｓ （ ＰＣｏＡ） ｏｆ ＡＭＦ ｉｎ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｉｌｓ

图 ５　 不同样地土壤 ＡＭＦ 群落与环境因子的冗余分析（ＲＤＡ）

　 Ｆｉｇ．５　 Ｔｈｅ ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ （ ＲＤＡ ） ｂｅｔｗｅｅｎ ＡＭＦ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｉｌｓ

Ｍｎ：锰含量；ｐＨ：土壤酸碱度；ＯＭ：有机质；ＴＮ：全氮；ＴＰ：全磷

从表 ４ 可以看出土壤的全磷含量在轴 １ 中起到主

导作用，贡献率为 ０．９２２６。
由图 ６ 可知，通过分析不同的环境因子对不同样地

土壤 ＡＭＦ 群落组成的影响，结果表明，ＡＭＦ 群落同时

受到锰含量、土壤 ｐＨ 值以及全磷含量的影响，不同土

壤 ＡＭＦ 群落受锰含量、土壤 ｐＨ 值以及全磷含量影响

的情况存在差异。 其中，Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ 与

锰含量呈显著正相关，与土壤 ｐＨ 值呈显著负相关性，
说明 锰 含 量 的 升 高 和 土 壤 ｐＨ 值 的 下 降 影 响

Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ 的 丰 度。 斗 管 囊 霉 属

Ｆｕｎｎｅｌｉｆｏｒｍｉｓ 与土壤 ｐＨ 值呈极显著正相关性，非矿区

冠下的优势属为斗管囊霉属，其在非矿区冠下的小生境

生长良好，说明此生境条件偏碱性的土壤 ｐＨ 值利于该

属 ＡＭＦ 群落的形成。 而原囊霉属 Ａｒｃｈａｅｏｓｐｏｒａ 及

Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ Ｐａｒａｇｌｏｍｅｒａｌｅｓ 与土壤 ｐＨ 值呈显著负相关

性，说明其适合生存于较低 ｐＨ 值的土壤中。

３　 讨论

３．１　 土壤 ＡＭＦ 多样性

土壤 ＡＭＦ 多样性为土壤中 ＡＭＦ 种类及数量的丰富程度，受到土壤理化性质、光照等的影响，它对植物在

胁迫条件下的生长起着至关重要的作用。 本文研究结果显示各样地土壤 ＡＭＦ 的物种多样性表现为：矿区相

邻空旷地土壤＞矿区冠下土壤＞非矿区冠下土壤＞非矿区相邻空旷地土壤。 孙东年等［１６］ 研究显示，电子废弃

物拆解、倾倒造成的重金属污染区土壤 ＡＭＦ 多样性高于邻近低污染区，本研究结果与此趋势一致。 这说明

较高的重金属胁迫并不一定降低土壤ＡＭＦ群落多样性。其原因可能是该区的一些耐性较强的ＡＭＦ，例如物种
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表 ４　 不同样地土壤 ＡＭＦ 群落与环境因子的冗余分析（ＲＤＡ）贡献率

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｖｅ ｒａｔｅ ｏｆ ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ （ＲＤＡ） ｂｅｔｗｅｅｎ ＡＭＦ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｉｌｓ

环境因子
Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒ

轴 １ 贡献率
Ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｖｅ
ｒａｔｅ ｏｆ ＲＤＡ１

轴 ２ 贡献率
Ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｖｅ
ｒａｔｅ ｏｆ ＲＤＡ２

环境因子
Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒ

轴 １ 贡献率
Ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｖｅ
ｒａｔｅ ｏｆ ＲＤＡ１

轴 ２ 贡献率
Ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｖｅ
ｒａｔｅ ｏｆ ＲＤＡ２

Ｍｎ －０．８４７８ ０．５３０３ ＴＮ ０．８４９４ ０．５２７７

ｐＨ ０．８９１５ －０．４５３１ ＴＰ ０．９２２６ ０．３８５７

ＯＭ ０．７４９８ ０．６６１６

　 　 ＲＤＡ：冗余分析 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ；Ｍｎ：锰含量 Ｍａｎｇａｎｅｓｅ ｃｏｎｔｅｎｔ；ｐＨ：土壤酸碱度 Ｓｏｉｌ ａｃｉｄｉｔｙ ａｎｄ ａｌｋａｌｉｎｉｔｙ；ＯＭ：有机质 Ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ；ＴＮ：

全氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＴＰ：全磷 Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ

图 ６　 不同样地土壤 ＡＭＦ 群落与环境因子相关性热图

Ｆｉｇ．６　 Ｈｅａｔｍａｐ ｏｆ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ＡＭＦ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｉｌｓ

Ｓｅｐｔｏｇｌｏｍｕｓ：隔球囊霉属；Ｐａｒａｇｌｏｍｕｓ：类球囊霉属；Ｄｏｍｉｎｉｋｉａ：多氏囊霉属；Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ Ｇｉｇａｓｐｏｒａｃｅａｅ：未定到属的巨孢囊霉科真菌； Ｇｌｏｍｕｓ：

球囊霉属；Ｇｉｇａｓｐｏｒａ：巨孢囊霉属；Ｒｈｉｚｏｐｈａｇｕｓ：根孢囊霉属；Ｄｉｖｅｒｓｉｓｐｏｒａ：多样孢囊霉属；Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｅｔｅｓ：未定到目的球囊菌纲真

菌；Ａｒｃｈａｅｏｓｐｏｒａ：原囊霉属；Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ Ｐａｒａｇｌｏｍｅｒａｌｅｓ：未定到科的类球囊霉目真菌； Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ：未定到纲的球囊霉门真菌；

Ｆｕｎｎｅｌｉｆｏｒｍｉｓ：斗管囊霉属；Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ Ｇｌｏｍｅｒａｃｅａｅ：未定到属的球囊霉科真菌；Ｅｎｔｒｏｐｈｏｓｐｏｒａ：内养囊霉属；Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ Ｇｌｏｍｅｒａｌｅｓ：未定到科

的球囊霉目真菌

数较多的内养囊霉属［１７］，高浓度的锰刺激了重金属耐受型 ＡＭＦ（例如内养囊霉属）的生长，导致该区域土壤

ＡＭＦ 多样性要高于邻近区域。 再如，Ｗｅｉ 等［１８］研究表明，即使在锰污染最严重的地点，球囊霉属与植物的菌

根共生体也能成功建立，且球囊霉属是锰污染样地土壤 ＡＭＦ 群落中的优势属。 另外，研究也表明球囊霉目对

生物胁迫下的植物的营养效益更高［１８］。 本研究球囊霉目的 ＯＴＵ 有 ２０ 个，其数量在目级水平最多。 这些充

分说明耐受性较强的 ＡＭＦ 的存在大大提高了矿区 ＡＭＦ 多样性。 另外，矿区相邻空旷地土壤上依然生长着鸡

眼草、野胡萝卜、狗牙根和五月艾等锰耐受性较强的草本植物，我们通过在锰矿区采集植物根际土壤，并利用

湿筛法和孢子形态学鉴定研究表明这些草本植物能与多种 ＡＭＦ 共生。 例如，在鸡眼草根际土壤中分离得到

６７２５ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４４ 卷　
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双网无梗囊霉（Ａｃａｕｌｏｓｐｏｒａ ｂｉｒｅｔｉｃｕｌａｔａ）和缩隔球囊霉（Ｓｅｐｔｏｇｌｏｍｕｓ ｃｏｎｓｔｒｉｃｔｕｍ）；在野胡萝卜根际土壤中分离得

到疣壁盾巨孢囊霉（ Ｓｃｕｔｅｌｌｏｓｐｏｒａ ｖｅｒｒｕｃｏｓａ）；在狗牙根和五月艾的根际土壤中均分离得到摩西斗管囊霉

（Ｆｕｎｎｅｌｉｆｏｒｍｉｓ ｍｏｓｓｅａｅ）。 因此，矿区相邻空旷地土壤相比冠下仍然具有较高的 ＡＭＦ 多样性。
ＡＭＦ 与植物形成的共生体系，二者具有紧密联系，地上植被可对 ＡＭＦ 群落组成与数量产生关键影响。

影响土壤微生物群落变化的因素包括土壤理化性质的改变，以及土壤是否有植被或凋落物覆盖等。 植被的覆

盖对太阳辐射有遮蔽作用，地表温度降低会使地表水分蒸发量减少，随即影响冠下土壤的含水率，从而影响微

生物群落的多样性。 而凋落物也会给土壤提供遮蔽，改变小生境。 本研究结果表明，非矿区冠下土壤 ＡＭＦ 的

丰度高于相邻空旷地。 研究表明，上层树冠的覆盖会改善冠下土壤微环境，如促进有机质积累以及化感物质

的释放等，这有助于 ＡＭＦ 生长［１９］。 例如，魏源等［２０］对喀斯特森林土壤 ＡＭＦ 的研究表明，土壤有机质对 ＡＭＦ
的发生和产孢具有很大影响，这是导致 ＡＭＦ 多样性指数和物种丰富度差异显著的主要原因。 任爱天等［２１］的

研究表明，土壤的有机质有利于 ＡＭＦ 的发育，在一定域值范围内 ＡＭＦ 的数量会随有机质含量的升高而增多。
因而，上层树冠可提高 ＡＭＦ 多样性。 植物在生长过程中，会与根系周围环境频繁交换养分和水分，导致根际

土壤的微环境与非根际土壤存在差别［２２］。 这说明根际 ＡＭＦ 多样性的差异可能与植物的“根际效应”有

关［２３—２４］。 另外，树冠的遮蔽作用，太阳辐射减少，蒸腾失水随之减少，冠下土壤 ＡＭＦ 群落相对于空旷地土壤

ＡＭＦ 群落形成了较好的微生境，从而有利于 ＡＭＦ 生长［２５］。 同时，有研究表明，化感物质在植物与土壤微生物

之间起到信号传导作用，植物可能通过分泌化感物质促进其与 ＡＭＦ 共生［２６］，从而影响 ＡＭＦ 多样性。 这些可

能是导致土壤 ＡＭＦ 群落多样性及丰富度存在差异的原因。
３．２　 土壤 ＡＭＦ 优势种

ＡＭＦ 种类与数量受到植物种类、土壤理化性质等影响。 本研究结果显示内养囊霉属为 ４ 个样地土壤

ＡＭＦ 群落共有的优势属，稀有内养囊霉为共有的优势种。 Ｒａｉ 等［２７］ 发现内养囊霉属对各生境条件下植物根

部均具有高定殖率，并认为该属真菌适应范围广，为广谱生态型属。 李新川［２８］ 对不同草地 ＡＭＦ 多样性的研

究表明，内养囊霉属耐性和抗性很强，在恶劣的环境中也能与植物共生生长。 李华健等［２９］对河北峰峰矿区的

研究也发现，稀有内养囊霉在当地优势度高，为广谱生态型种。 本研究利用从野外采集的土壤，在分离、鉴定

的基础上，应用分离的 ＡＭＦ 与白车轴草（Ｔｒｉｆｏｌｉｕｍ ｒｅｐｅｎｓ）共生在锰胁迫梯度（０、１０ｍｍｏｌ ／ Ｌ、２０ ｍｍｏｌ ／ Ｌ）的基

础上进行单孢培养，检测植物侵染率及孢子产率。 结果表明内养囊霉属在不同锰浓度下侵染率及孢子产量无

显著差别（Ｐ＞０．０５）。 本研究结果与这些研究报导一致，这进一步说明了内养囊霉属为广谱生态型属，稀有内

养囊霉为广谱生态型种，值得我们进一步研究。
本研究结果显示 Ａｒｃｈａｅｏｓｐｏｒａ ｓｐ．和 Ｐａｒａｇｌｏｍｅｒａｌｅｓ ｓｐ．为矿区冠下的优势种，不是非矿区的优势种，这说明

这 ２ 种 ＡＭＦ 都对重金属胁迫存在很强的适应性。 Ｗｕ 等［３０］ 和 Ｖｅｒｍａ 等［３１］ 研究表明， 原囊霉科

（Ａｒｃｈａｅｏｓｐｏｒａｃｅａｅ）为尾矿场地的优势科，其对尾矿高胁迫环境具有很强的耐受性，原囊霉科的 ＡＭＦ 可能存

在抵御胁迫的机制。 本研究中处于原囊霉科的 Ａｒｃｈａｅｏｓｐｏｒａ ｓｐ．仅在矿区出现的结果与此一致。 这说明原囊

霉属的 ＡＭＦ 为耐受性的种类。 Ｐａｒａｇｌｏｍｅｒａｌｅｓ ｓｐ．隶属于类球囊霉目，该目为单科单属目。 Ｗｕ 等［３０］ 研究表

明，类球囊霉科（Ｐａｒａｇｌｏｍｅｒａｃｅａｅ）在尾矿场地作为优势科出现，在一些采样点的丰度甚至超过了 ５０％。 贾彤

等［３２］显示类球囊霉科在铜尾矿丰度可达 ２３％，显示该科有较强的适应胁迫能力。 本研究结果与这些研究报

导一致，均说明类球囊霉科为锰耐受性较强的 ＡＭＦ。
本研究还表明，斗管囊霉属为非矿区冠下的优势属，Ｆｕｎｎｅｌｉｆｏｒｍｉｓ ｓｐ．为非矿区冠下的优势种。 Ｐａｗｌｏｗｓｋａ

等［３３］和张旭红等［３４］的研究均表明在高浓度重金属胁迫处理下，植物难以被 ＡＭＦ 侵染，这是由于高浓度的重

金属会抑制 ＡＭＦ 活性。 本研究结果与此类似，其原因可能是 Ｆｕｎｎｅｌｉｆｏｒｍｉｓ ｓｐ．锰耐受性不够强，在高锰浓度条

件下受到抑制。 另外，陈飞［３５］对星星草的研究结果表明，摩西斗管囊霉的侵染能力对宿主植物有一定的偏好

性；金中财［３６］对不同生境 ＡＭＦ 群落的研究表明，Ｆｕｎｎｅｌｉｆｏｒｍｉｓ ｓｐ．为灌丛生境的指示物种，说明它对宿主植物

有一定的选择性。 刘雅洁等［１２］研究表明，植物根系特征与某些 ＡＭＦ 的分布高度相关，本研究结果与此一致。

７７２５　 １２ 期 　 　 　 王雯颖　 等：锰矿区大叶胡枝子灌丛土壤的丛枝菌根真菌多样性 　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

本研究显示，Ｆｕｎｎｅｌｉｆｏｒｍｉｓ ｓｐ．仅在非矿区冠下土壤被发现，其存在可能与大叶胡枝子的根系有关，说明宿主植

物大叶胡枝子可能对 Ｆｕｎｎｅｌｉｆｏｒｍｉｓ ｓｐ．具有一定的选择性或亲和性。 在未来的植物修复计划中，可以考虑在大

叶胡枝子中接种此种 ＡＭＦ，以提高修复效率。
３．３　 ＡＭＦ 与环境因子的关系

环境因子，包括土壤理化性质等，是影响 ＡＭＦ 的主要因素。 不同的 ＡＭＦ 的生物学特性不同，对环境的适

应性也不同。 这些反映了土壤理化因子与 ＡＭＦ 多样性之间的关系可能会因立地条件及植被类型而改

变［３７—３９］。 本研究结果表明，土壤 ＡＭＦ 受到锰含量、ｐＨ 值、全磷含量等多方面因素的显著影响，其中原囊霉属

Ａｒｃｈａｅｏｓｐｏｒａ 的丰度与锰含量呈正相关。 一般研究认为，胁迫越强，ＡＭＦ 丰度越低［４０］。 本研究结果说明原囊

霉属 Ａｒｃｈａｅｏｓｐｏｒａ 对 Ｍｎ 污染的耐受性强。 需要更多的研究揭示原囊霉属 Ａｒｃｈａｅｏｓｐｏｒａ 抵御胁迫的机制，并应

用于矿山恢复实践中［３０］。
本研究还显示，原囊霉属 Ａｒｃｈａｅｏｓｐｏｒａ 的丰度与土壤 ｐＨ 值呈显著负相关（Ｐ＜０．０５），优势种 Ｆｕｎｎｅｌｉｆｏｒｍｉｓ

ｓｐ．的丰度与土壤 ｐＨ 值呈极显著正相关（Ｐ＜０．０１）。 有研究表明，不同 ＡＭＦ 种的最适 ｐＨ 不同，球囊霉属会更

适应碱性和中性土壤［４１］。 原囊霉属 Ａｒｃｈａｅｏｓｐｏｒａ 的丰度与土壤 ｐＨ 值呈显著负相关，说明该 ＡＭＦ 适宜酸性环

境；Ｆｕｎｎｅｌｉｆｏｒｍｉｓ ｓｐ．的丰度与土壤 ｐＨ 值呈正相关，说明该 ＡＭＦ 适应生长于碱性环境。 因而，ｐＨ 值是影响矿

区 ＡＭＦ 生长的关键因子。 另外，大叶胡枝子灌丛形成的隐蔽对地面小生境的改变，也可能导致某些 ＡＭＦ 特

异种的出现，从而改变 ＡＭＦ 群落的组成和结构［４２］。 综上所述，样地环境因子的差异，是导致不同样地生长的

ＡＭＦ 种类和数量存在差异的关键因素。

４　 结论

本研究结果显示，胁迫条件下大叶胡枝子冠下土壤的 ＡＭＦ 多样性相较于非胁迫条件的植物冠下土壤高。
内养囊霉属为 ４ 个样地土壤 ＡＭＦ 群落共有的优势属，稀有内养囊霉为共有的优势种，均为广谱生态型。 矿区

冠下的优势种为 Ａｒｃｈａｅｏｓｐｏｒａ ｓｐ．和 Ｐａｒａｇｌｏｍｅｒａｌｅｓ ｓｐ．，说明其都对重金属胁迫存在很强的适应性。 非矿区冠

下的优势种为 Ｆｕｎｎｅｌｉｆｏｒｍｉｓ ｓｐ．。 ＡＭＦ 的种类和数量受到土壤锰含量、土壤 ｐＨ 值以及全磷含量的影响。 矿区

的优势属具有较强的锰耐受性，是将来植物与微生物修复重要的备选种源，值得深入研究。
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