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摘要：真菌多样性是植物根际生态系统的重要构成与植物健康稳定的重要指标。 海桑属是红树林的先锋物种，采用真菌 ＩＴＳ１
区高通量测序方法，分析了六种海桑属红树根际真菌的组成和多样性，结合土壤理化性质探讨影响不同植物根际真菌群落组成

差异的因素。 结果显示，根际真菌隶属于 ７ 门、９６ 科、１５５ 属，子囊菌门作为优势菌门在海桑属不同红树中相对丰度无显著差

异，都超过 ２７％，但次优势的担子菌门丰度含量有差异；属水平上，优势菌属的丰度含量不同，曲霉属在卵叶海桑的丰度最高

（２９．５７％），在海南海桑最低（３．４７％）。 六种红树植物根际存在特有的代表类群，如无瓣海桑的马拉色菌（９．３１％）和毛腐菌属

（１０．０５％），海南海桑中的 Ｔａｌａｒｏｍｙｃｅｓ（１９．６１％）和 Ａｃｒｅｍｏｎｉｕｍ（１３．５８％）。 比较多样性指数 Ｓｉｍｐｓｏｎ 和 Ｓｈａｎｎｏｎ，发现拟海桑是六

种植物中丰度最高的，卵叶海桑最低。 ＲＤＡ 分析发现子囊菌门与全磷含量呈显著负相关，担子菌门与速效钾呈明显正相关。
六种海桑属红树植物根际核心物种分析表明，优势真菌类群曲霉属和一些低丰度的真菌类群，通过降解有机质参与碳循环，对
根际土壤生态系统的稳定起重要作用。 六种海桑属红树林植物根际真菌组成丰富，各有特征性类群。 本研究探明海桑属红树

植物根际真菌的群落多样性规律，为该物种资源保护与合理利用、种群恢复工作提供理论基础和依据。
关键词：红树林；海桑属；真菌；根际微生物；高通量测序
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ａｎｄ ｒｉｃｈ， ａｎｄ ｓｏｍｅ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｖｅ ｆｕｎｇａｌ ｓｐｅｃｉｅｓ ｃｏｌｏｎｉｚｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍａｎｇｒｏｖｅ ｐｌａｎｔｓ． Ｔｈｅｓｅ ｆｕｎｇｉ ｃａｎ
ｆｏｒｍ ａ ｇｏｏｄ ｓｙｍｂｉｏｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｗｉｔｈ ｔｈｅ Ｓｏｎｎｅｒａｔｉａ ｍａｎｇｒｏｖｅｓ， ｐｒｏｖｉｄｉｎｇ ｎｕｔｒｉｅｎｔｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｍａｎｇｒｏｖｅ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ ａｎｄ
ｉｎｃｒｅａｓｉｎｇ ｔｈｅ ｇｒｏｗｔｈ ｒａｔｅ ｏｆ ｔｈｅ ｍａｎｇｒｏｖｅ ｆｏｒｅｓｔ． Ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ， ｔｈｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｆｕｎｇｉ ｗａｓ ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｅｄ
ｉｎ ｔｈｅ Ｓｏｎｎｅｒａｔｉａ ｍａｎｇｒｏｖｅ， ｗｈｉｃｈ ｐｒｏｖｉｄｅｄ ｓｏｍｅ ｅｓｓｅｎｔｉａｌ ｄａｔａ ｏｎ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｐｒｏｔｅｃｔｉｏｎ， ｒｅａｓｏｎａｂｌｅ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ Ｓｏｎｎｅｒａｔｉａ
ｍａｎｇｒｏｖｅ ｒｅｓｏｕｒｃｅ， ａｎｄ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｍａｎｇｒｏｖｅ； Ｓｏｎｎｅｒａｔｉａ； ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ； ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ； ｈｉｇｈ⁃ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ＩＴＳ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ

全球自然生态系统通过光合作用所固定的碳中约 ５５％为“蓝碳” ［１］，蓝碳对缓解气候变暖、减少温室气体

排放具有重要作用，是实现碳减排的重要路径。 红树林是三大蓝碳生态系统之一，同盐沼地、海草床等在海洋

固碳方面起到的作用占到整个海洋生态系统贡献总量的 ７０％以上［２］。 红树林生态系统拥有巨大的固碳增汇

潜力，积极开展红树林生态系统研究对于红树林固碳增汇功能的发挥，对我国实现碳达峰、碳中和具有重要的

意义。
过去 ２０ 年里，随着人类活动的影响，导致世界上大约 ３５％的红树林消失［３］，我国由于养殖业、旅游业或

房地产业的不当开发和利用，红树林水域转化成养殖水面，大量的红树林湿地遭到破坏，红树林正面临显著而

持续的退化。 红树林资源的衰减会导致沿岸生物多样性丧失，同时弱化红树林地球化学过程，严重危及沿海

城市经济可持续发展［４］。 目前，研究者围绕红树林生态系统退化、生物多样性下降、生态功能弱化等问题积

极开展相应研究［５—７］，其中如何保护和修复红树林湿地生态系统是一项重要内容，也是增强“蓝碳”功能的关

键。 对于红树林的退化，人工造林是恢复红树林一种较为有效的方法，选择合适的红树树种，尤其选择适合的

乡土树种可提高红树林生态系统的稳定性，成为生态修复成功的关键因素之一。
世界范围内有 ７０ 种真红树植物［４］，我国有 ３７ 种，其中近一半的种类处于不同程度的濒危状态［８］，其中海

桑属（Ｓｏｎｎｅｒａｔｉａ）红树植物的濒危种数量最多。 海桑属是红树林中重要的乔木型树种，树形高大，几乎遍布红

树林各种类型的潮间带［９］，在红树林生态系统中占有重要地位。 海桑属红树目前全世界有七个种，我国分布

有六个种，主要分布在广东和海南，包括海桑（Ｓ． ｃａｓｅｏｌａｒｉｓ）、海南海桑（Ｓ．× ｈａｉｎａｎｅｎｓｉｓ）、杯萼海桑（Ｓ． ａｌｂａ）、
拟海桑（Ｓ．× ｇｕｌｎｇａｉ）、卵叶海桑（Ｓ． ｏｖａｔａ）和无瓣海桑（Ｓ． ａｐｅｔａｌａ）。 海南海桑、拟海桑、卵叶海桑目前群体生

存状态严峻，处于不同程度的濒危状态，其中海南海桑和卵叶海桑为极危种，拟海桑为濒危种，且都被列入

《海南省省级重点保护野生植物名录》 ［１０］。 无瓣海桑作为外来物种，具备喜阳、生长速度快、适应能力强、结

８１５２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４４ 卷　
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实率高、定殖能力强等生物学特性，是中国主要的红树造林物种，对其生物入侵及对红树林恢复的价值成为目

前研究的热点［１１—１２］。 六种海桑的种间关系中，拟海桑为海桑与杯萼海桑所的子代，海南海桑为卵叶海桑与杯

萼海桑的子代。 目前关于海桑属植物，我国学者主要从木材结构比较解剖、木材结构及其系统演化意义、叶片

的结构及其生态适应性、孢粉学、形态解剖学、分子标记、遗传多样性等方面做了一系列研究［１３］，对影响海桑

属红树植物生长发育的根际微生物知之甚少。
微生物与植物形成了复杂的共生关系，对于促进自然环境中植物的健康和生产力具有重要的生物学意

义，微生物组赋予植物寄主健康优势，包括促进植物生长、提高养分吸收和对胁迫的耐受性及对病原体的抗性

等［１４］。 真菌作为红树土壤微生物中的重要组分，可有效降解土壤中凋落物，驱动养分循环和能量流动，反映

土壤病理过程，与植物和细菌之间维持着重要的共生关系［１５］。 目前报道在红树林中生存有 ６２５ 种真菌，其中

大部分属于子囊菌门、担子菌门和无性菌类（ａｎａｍｏｒｐｈｉｃ ｔａｘａ） ［１６］。 子囊菌门和担子菌门被认为是红树林真菌

微生物组的核心成员，处于分解者的地位，在一些受多环芳烃和重金属污染的红树林区域，它们也是优势类

群。 其它一些丝状真菌，如 Ｘｙｌａｒｉａ、Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ 和 Ｐｈｙｌｌｏｓｔｉｃｔａ 也存在于大多数红树林中，它们主要通过增强

对非生物和生物胁迫的耐受性而具有许多生理功能［１７］。 红树林真菌的种类和分布受多种因素影响。 Ｓａｒｍａ
和 Ｈｙｄｅ 提出了六个因素，包括宿主特异性、演替阶段、时空变异、垂直分布、水平分布和组织特异性。 其中，
宿主特异性是控制宿主特异性真菌丰度的重要因素［１８］。 此外，一些元素如氮、磷、钾等也是真菌生长所必需

的元素，它们的含量和比例也会影响真菌的分布。 本研究采用高通量测序技术，以海南省东寨港的 ６ 种红树

植物的根际土壤真菌为研究对象，研究植物根际土壤真菌多样性及群落结构组成，对其微生物构成、土壤理化

性质和菌群功能等信息进行分析，探究海桑属红树植物根际真菌的群落多样性规律，分析红树植物根际真菌

类群的生化功能，为红树林湿地生态系统真菌的深入研究以及红树林造林选种提供理论基础。

１　 材料与方法

１．１　 研究区概况及样品采集

根际土壤样本采集自东寨港国家级自然保护区，是我国面积最大的一片沿海滩涂红树林。 保护区内生长有

六种海桑属红树，包括海桑（Ｓｏｎｎｅｒａｔｉａ ｃａｓｅｏｌａｒｉｓ，Ｓｃ）、杯萼海桑（Ｓｏｎｎｅｒａｔｉａ ａｌｂａ，Ｓａｌ）、拟海桑（Ｓｏｎｎｅｒａｔｉａ ×
ｇｕｌｎｇａｉ，Ｓｇ）、卵叶海桑（Ｓｏｎｎｅｒａｔｉａ ｏｖｏｔａ，Ｓｏ）、海南海桑（Ｓｏｎｎｅｒａｔｉａ ×ｈａｉｎａｎｅｎｓｉｓ，Ｓｈ）和无瓣海桑（Ｓｏｎｎｅｒａｔｉａ
ａｐｅｔａｌａ，Ｓａ）。

在采样区 １００ ｍ×２００ ｍ 的区域内，利用土壤取样器采集植物根区深度 ０—２０ ｃｍ 的土壤，每种红树采集三

棵树且每棵树至少采集 ５ 个部位的根际土壤混成一份土样，采集土壤混合均匀后装入无菌样品袋中，共获得

根际土样 １８ 份。 样品当天运回实验室分成两份，一份储存于 ４℃冰箱，用于土壤理化性质分析，另一份储存

在 －８０℃冰箱备用，用于根际土壤总 ＤＮＡ 提取。
１．２　 土壤理化性质

测试样本的全氮 （ ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ，ＴＮ）、全磷 （ ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ，ＴＰ）、全钾 （ ｔｏｔａｌ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ，ＴＫ）、速效钾

（ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ，ＡＫ）、碳氮比（Ｃ ／ Ｎ）、氮磷比（Ｎ ／ Ｐ）共 ６ 个指标。 全碳和全氮由碳氮元素分析仪测定，全
磷采用钼锑抗显比色法测出，速效钾采用醋酸铵浸提—火焰光度计法测出［１９］，每个样本重复 ３ 次。
１．３　 土壤基因组 ＤＮＡ 的提取

采用 ＭＯ ＢＩＯ 试剂盒并结合液氮冷冻研磨的方法提取土壤样品中微生物基因组 ＤＮＡ，送至广州赛哲生物

科技 股 份 有 限 公 司 采 用 ＩＴＳ１⁃ ５Ｆ 引 物 （ ＩＴＳ５： ５′⁃ＧＧＡＡＧＴＡＡＡＡＧＴＣＧＴＡＡＣＡＡＧＧ⁃ ３′， ＩＴＳ２： ５′⁃
ＧＣＴＧＣＧＴＴＣＴＴＣＡＴＣＧＡＴＧＣ⁃３′）进行扩增［２０］，利用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 高通量测序平台测序。 对原始数据进行 Ｔａｇｓ 拼

接、均一化处理、宿主序列过滤和去嵌合体等处理，ＰＣＲ 反应体系和反应参数设置具体参照文献［２０］。 物种分

类的操作分类单元（ＯＴＵ）根据 ｂａｒｃｏｄｅｓ 将不同处理组的序列信息进行聚类。 每个 ＯＴＵ 对应的分类信息由

ＵＮＩＴＥ 数据库的比对得到，其中 ＯＴＵ 相似度为 ９７％。

９１５２　 ６ 期 　 　 　 李传恩　 等：六种海桑属红树植物根际真菌特征及其影响因子 　
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１．４　 物种多样性及组成分析

１．４．１　 Ａｌｐｈａ 多样性分析

样本内微生物群落的丰富度和多样性常用 Ａｌｐｈａ 多样性于反映，分析样品内微生物群落的多样性，主要

关注于局域均匀生境下的物种数目，使用 ＱＩＩＭＥ（Ｖｅｒｓｉｏｎ１． ９． １） 计算 Ｏｂｓｅｒｖｅｄ⁃ＯＴＵｓ、Ｓｈａｎｎｏｎ、Ｓｉｍｐｓｏｎ 和

Ｃｈａｏ１ 等指数，可评估各样本中微生物群落的物种丰富度和多样性等差异。 Ｓｈａｎｎｏｎ 和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数受样品

群落中物种丰度和物种均匀度的影响。 Ｃｈａｏ１ 指数简单指群落中物种的数量，而不考虑群落中每个物种的丰

度情况。
１．４．２　 Ｂｅｔａ 多样性分析

利用ＱＩＩＭＥ（Ｖｅｒｓｉｏｎ１．９．１）软件计算Ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ Ｕｎｉｆｒａｃ，Ｗｅｉｇｈｔｅｄ Ｕｎｉｆｒａｃ，Ｂｒａｙ Ｃｕｒｔｉｓ，Ｅｕｃｌｉｄｅａｎ 距离矩阵，对
所测所有样本的真菌群落构成进行 ＰＣｏＡ 分析，通过 ＰＥＲＭＡＮＯＶＡ 检验对样本间种群结构差异进行分析。
１．４．３　 根际真菌群落关键物种组成分析

为更好地寻找影响微生物群落的关键种，确定不同微生物类群的作用和贡献，根据 Ｄａｉ 等［２１］ 提出的物种

丰度划分，把稀有类群的阈值设置为 ０．１％，丰富类群的阈值设置为 １％，并根据它们的丰度将所有可操作的分

类单元分为六个专属类别：稀有物种（Ｒａｒｅ Ｔａｘａ，ＲＴ）；丰富物种（Ａｂｕｎｄａｎｔ Ｔａｘａ，ＡＴ）；中等物种（Ｍｏｄｅｒａｔｅ
Ｔａｘａ，ＭＴ）；条件稀有物种（Ｃｏｎｄｉｔｉｏｎａｌｌｙ Ｒａｒｅ Ｔａｘａ，ＣＲＴ）；条件丰富物种（Ｃｏｎｄｉｔｉｏｎａｌｌｙ Ａｂｕｎｄａｎｔ Ｔａｘａ，ＣＡＴ）；
条件稀有或丰富物种（Ｃｏｎｄｉｔｉｏｎａｌｌｙ Ｒａｒｅ ｏｒ Ａｂｕｎｄａｎｔ Ｔａｘａ，ＣＲＡＴ）。 使用 Ｒ 语言（Ｖｅｒｓｉｏｎ３．５．０）按照拆分标准

把所有的 ＯＴＵｓ 进行拆分。
１．４．４　 ＦＡＰＲＯＴＡＸ 功能预测

ＦＡＰＲＯＴＡＸ 功能预测是基于已发表验证的可培养菌文献及扩增子测序数据开展微生物群落功能研

究［２２］，不受数据库局限（Ｇｒｅｅｎｇｅｎｅ、ｓｉｌｖａ 和 ＲＤＰ 都可），较适用于对环境样本（如海洋、湖泊等）的生物地球化

学循环过程（尤其是碳、氢、氮、磷等元素循环）进行功能注释预测的一种方法。 通过输入 ＯＴＵ 丰度表，
ＦＡＰＲＯＴＡＸ 对真菌的属和种的名称进行识别，注释的真菌若已被报道有某方面的功能，即可对该真菌进行相

应功能的反馈。
１．５　 数据统计

使用 ＱＩＩＭＥ（Ｖｅｒｓｉｏｎ１．９．１）软件评估样品的根际土壤真菌菌群多样性，计算多样性指数后使用 ＳＰＳＳ
（Ｖｅｒｓｉｏｎ１３．０）进行 ＡＮＯＶＡ＋Ｔｕｒｋｅｙ ＨＳＤ 检验。 使用 Ｒ 语言（Ｖｅｒｓｉｏｎ３．５．０）进行物种丰度拆分，热图的绘制。
使用 ＧｒａｐｈＰａｄ Ｐｒｉｓｍ（Ｖｅｒｓｉｏｎ８．０）绘制物种相对丰度累加图，使用 ＳＰＳＳ（Ｖｅｒｓｉｏｎ１３．０）对土壤理化性质环境因

子进行 ＡＮＯＶＡ＋Ｄｕｎｃａｎ 检验、冗余分析（Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ，ＲＤＡ）、特卡洛置换检验（Ｍｏｎｔｅ Ｃａｒｌｏ）以及其和

菌群的相关性分析（Ｓｐｅａｒｍａｎ），检验显著性水平为 Ｐ＜０．０５。 使用 Ｃｙｔｏｓｃａｐｅ（Ｖｅｒｓｉｏｎ３．９．１）对物种丰度数据进

行网络图绘制。

２　 结果与分析

２．１　 测序质量

对 ６ 种海桑根际土壤样品，每样品 ３ 个重复，共 １８ 个样品进行测序，测序结果表明，每个样本的测序数量

均超过 ３ 万条，稀释性曲线趋于平台期（数据未显示），可满足后续数据分析。 聚类后获得 ９０７２ 个有效 ＯＴＵ
（９７％的相似度）。
２．２　 真菌群落结构组成

根据物种注释结果，真菌分布在 ７ 门 ９６ 科 １５５ 属，其中门、科、属的注释水平分别是 ４４．４４％，２３．７８％，
１６．５９％，说明未知类群比较多。 门水平上，由图 １ 可知，６ 种红树的根际土壤真菌主要类群包括子囊菌门

（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）、担子菌门（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）、虫菌门（Ｅｎｔｏｍｏｐｈｔｈｏｒｏｍｙｃｏｔａ）及被孢霉门（Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ）４ 个类

群。结合图１可知子囊菌门是所有样本中共同的优势门，在各个样本中占比均达２７％以上，尤其在卵叶海桑
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图 １　 红树植物海桑属根际真菌物种组成分析

Ｆｉｇ．１　 Ｓｐｅｃｉｅｓ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｆｕｎｇｉ ｏｆ ｔｈｅ ｍａｎｇｒｏｖｅ ｐｌａｎｔ ｇｅｎｕｓ Ｓｏｎｎｅｒａｔｉａ
Ｓｃ： 海桑 Ｓｏｎｎｅｒａｔｉａ ｃａｓｅｏｌａｒｉｓ； Ｓａ： 无瓣海桑 Ｓｏｎｎｅｒａｔｉａ ａｐｅｔａｌａ； Ｓｇ： 拟海桑 Ｓｏｎｎｅｒａｔｉａ × ｇｕｌｎｇａｉ； Ｓａｌ： 杯萼海桑 Ｓｏｎｎｅｒａｔｉａ ａｌｂａ； Ｓｈ： 海南海

桑 Ｓｏｎｎｅｒａｔｉａ × ｈａｉｎａｎｅｎｓｉｓ； Ｓｏ： 卵叶海桑 Ｓｏｎｎｅｒａｔｉａ ｏｖｏｔａ； Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ： 子囊菌门； Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ： 担子菌门； Ｅｎｔｏｍｏｐｈｔｈｏｒｏｍｙｃｏｔａ： 虫菌门；
Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ： 被孢霉门； Ｒｏｚｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ： 罗兹菌门； Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ： 曲霉属； Ｆｕｓａｒｉｕｍ： 镰刀菌属； Ｃａｎｄｉｄａ： 念珠菌属； Ｍａｌａｓｓｅｚｉａ： 马拉色菌

属； Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ： 青霉属； Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ： 链格孢属； Ｔｒｉｃｈｏｐｈｙｔｏｎ： 毛癣菌属； Ｔａｌａｒｏｍｙｃｅｓ： 蓝状菌属； Ｂａｓｉｄｉｏｂｏｌｕｓ： 蛙粪霉属； Ｃｈａｅｔｏｍｉｕｍ： 毛壳

属； Ｒｈｏｄｏｔｏｒｕｌａ： 红酵母属； Ｍｙｒｏｔｈｅｃｉｕｍ： 漆斑菌属； Ａｃｒｅｍｏｎｉｕｍ： 顶孢霉属； Ａｒｔｈｒｏｂｏｔｒｙｓ： 节丛孢属； Ｃｙｔｏｓｐｏｒａ： 壳囊孢属； Ｋｌｕｙｖｅｒｏｍｙｃｅｓ： 克

鲁维酵母属； Ｐｓａｔｈｙｒｅｌｌａ： 小脆柄菇属； Ｐｓｅｕｄｏｃｅｒｃｏｓｐｏｒａ： 假尾孢属； Ｗｉｃｋｅｒｈａｍｏｍｙｃｅｓ： 威克汉姆酵母属
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Ｓｏ 中的丰度超过 ５３％。 其次为担子菌门，其在各样本之间占比分别为 １．９３％（Ｓｃ）、１１．４７％（Ｓａ）、２．８７％（Ｓｇ）、
２．０４％（Ｓｈ）、８．６５％（Ｓａｌ）、２．９０％（Ｓｏ）。 此外，Ｎｅｏｃａｌｌｉｍａｓｔｉｇｏｍｙｃｏｔａ 为海南海桑所特有。 总之，不同红树海桑

根际真菌类群组成和相对丰度存在差异，丰度最高的子囊菌门丰度差异性不显著，担子菌门丰度存在显著

差异。
在属水平对物种丰富度前十的属进行分析，结果如图 １ 所示，所有优势属均属子囊菌门和担子菌门，其中

曲霉菌属（Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ）为六种红树根际微生物的共有属和优势属，在海桑、无瓣海桑、拟海桑、海南海桑、杯萼

海桑、卵叶海桑中占比分别是 ８．７１％、１４．０９％、１８．８６％、３．４６％、９．３６％、２９．５６％。 不同树种根际存在特定的优

势属，如镰刀菌属（Ｆｕｓａｒｉｕｍ）在海桑中相对丰度比其他海桑占比更高；马拉色菌属（Ｍａｌａｓｓｅｚｉａ）和毛腐菌属

（Ｃｈａｅｔｏｍｉｕｍ）是无瓣海桑的优势菌属；Ｔａｌａｒｏｍｙｃｅｓ 和 Ａｃｒｅｍｏｎｉｕｍ 两个属为海南海桑的优势菌属；而异头孢霉

（Ｘｅｎｏａｃｒｅｍｏｎｉｕｍ）为卵叶海桑的优势菌属。
从物种结构组成方面分析（图 １），六种海桑根际真菌物种组成既有相似又有差异，如海南海桑（Ｓｈ）与卵

叶海桑（Ｓｏ）在门水平上组成相似度高于海南海桑与杯萼海桑，在属水平上，两者优势菌属组成差异较大，且
两者优势菌属主要为曲霉属，但在各样品中出现丰度较低的毛藓菌属，在各样品间无显著差异。 海南海桑子

囊菌门的曲霉菌属相对丰度低于其他样品，其优势菌属为 Ｔａｌａｒｏｍｙｃｅｓ。 担子菌门的马拉色菌属（Ｍａｌａｓｓｅｚｉａ）
只出现在无瓣海桑、海桑和卵叶海桑中，这可能与三种海桑根际土壤有机质降解水平有关。 总之，不同海桑属

红树植物根际真菌微生物的组成及结构存在不同，不同样品中高丰度真菌类群差异不大，而一些罕见的低丰

度真菌类群差异显著。 推测这些低丰度类群可能在不同的海桑红树植物根际生态系统中起决定性作用。

２．３　 Ａｌｐｈａ 多样性分析

由表 １ 可知，真菌多样性 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数从高到低依次为拟海桑＞无瓣海桑＞杯萼海桑＞海桑＞海南海桑＞卵
叶海桑，其中拟海桑最高，卵叶海桑最低；Ｃｈａｏ１ 指数越大，群落丰富度越高，真菌群落丰富度由高到低依次是

拟海桑＞无瓣海桑＞海南海桑＞杯萼海桑＞海桑＞卵叶海桑，拟海桑最高，卵叶海桑最低。 ６ 种海桑样本中，拟海

桑丰富度和多样性最高，卵叶海桑则最低。

表 １　 ６ 种海桑的根际微生物群落 α多样性指数

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｉｃ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍ ｉｎ ｓｉｘ ｓｐｅｃｉｅｓ ｓａｍｐｌｅｓ ｏｆ Ｓｏｎｎｅｒａｔｉａ

样本
Ｓａｍｐｌｅ

Ｃｈａｏ１ 指数
Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ

Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ＯＴＵｓ 指数
Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ＯＴＵｓ ｉｎｄｅｘ

香农指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

辛普森指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

Ｓｃ ８２７．２１±１５０．６７ｄｅ ４４１．００±９９．７６ｂ ４．６８±０．３４ｂ ０．８８±０．０３ａ

Ｓａ １４０３．５２±５２４．５１ｂ ４８９．００±６６．０５ｂ ４．７３±０．８６ｂ ０．９０±０．０４ａ

Ｓｇ １８０２．６５±１０５５．９４ａ ６２８．００±２３４．４１ａ ５．２６±１．８１ａ ０．８８±０．１３ａ

Ｓｈ １１４１．０６±５２４．５９ｃ ４７６．６７±２０５．３２ａ ４．０９±１．６８ｃ ０．７８±０．１４ｂ

Ｓａｌ １０１４．９０±７４．２１ｄ ４３２．３３±５．０９ｃ ４．６９±０．２５ｂ ０．９０±０．０４ａ

Ｓｏ ７７５．８６±１２５．９９ｅ ３０１．３３±６４．４５ｄ ３．９３±０．３７ｄ ０．８４±０．０７ｂ

　 　 表中同行不同小写字母表示不同指数间差异显著（Ｐ＜０．０５）； Ｓｃ： 海桑 Ｓｏｎｎｅｒａｔｉａ ｃａｓｅｏｌａｒｉｓ； Ｓａ： 无瓣海桑 Ｓｏｎｎｅｒａｔｉａ ａｐｅｔａｌａ； Ｓｇ： 拟海桑

Ｓｏｎｎｅｒａｔｉａ × ｇｕｌｎｇａｉ； Ｓａｌ： 杯萼海桑 Ｓｏｎｎｅｒａｔｉａ ａｌｂａ； Ｓｈ： 海南海桑 Ｓｏｎｎｅｒａｔｉａ × ｈａｉｎａｎｅｎｓｉｓ； Ｓｏ： 卵叶海桑 Ｓｏｎｎｅｒａｔｉａ ｏｖｏｔａ

２．４　 Ｂｅｔａ 多样性分析

ＰＣｏＡ 分析结果（图 ２）显示六个树种样本间有区别，说明六个样本的根际真菌组成有差异，与 Ｖｅｎｎ 图结

果相符。 其中杯萼海桑与海桑的距离值更小，表明它们根际真菌菌群的物种种类以及数量的组成更为相似，
与物种组成相对丰度（图 １）中结果相符。 进一步利用 ＰＥＲＭＡＮＯＶＡ 检验发现六组样品根际土壤细菌群落组

成差异并不显著，但是图中仍有分离的趋势，可能是样本数量太少的因素而导致。 在 Ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ Ｕｎｉｆｒａｃ 的

ＰＣｏＡ 图中可以看出，六种海桑的根际真菌物种差异明显，其中卵叶海桑与杯萼海桑物种组成相似，说明卵叶

海桑作为杯萼海桑与海桑的子代，杯萼海桑的影响较为明显。
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２．５　 Ｖｅｎｎ 图分析

花瓣图能直观地展示各样本间特有的和共有的 ＯＴＵ 数目，并反映出样本在 ＯＴＵ 水平上的真菌物种组成

差异。 在图 ２ 中，６ 种海桑样本中共有的 ＯＴＵ 数量为 ４６，分属于 ３ 门 ７ 科 ８ 属，占总 ＯＴＵ（４３８９ 个）水平的

１％，可知 ６ 种海桑中共有种占比较少，而每种海桑植物特有的 ＯＴＵ 数目较多，多属于一些低丰度物种。 总

之，６ 种海桑的共有种与特有种之间，占优势的菌群主要为子囊菌门发菌科曲霉属。 对各样本前十优势 ＯＴＵ
进行分析（这里和图 １ 是一致的数据），各样品的特点分别是：拟海桑特有的 ＯＴＵ 数目最多，分属于 ７ 门 ５３ 科

７１ 个属，占总 ＯＴＵ 数量的 ２６．７％，主要为子囊菌门发菌科曲霉属；卵叶海桑特有的 ＯＴＵ 数目最少，分属于７ 门

３７ 科 ４３ 属，占样本总 ＯＴＵ 数量的 １１．６２％，主要为子囊菌门发菌科曲霉属；无瓣海桑特有的 ＯＴＵ 数量占样本

总 ＯＴＵ 数量的 １９．２％，分属于 ６ 门 ５４ 科 ７１ 属，主要为子囊菌门马拉色菌科马拉色菌属；海南海桑特有的 ＯＴＵ
数量占样本总 ＯＴＵ 数量的 １７．５％，分属于 ８ 门 ４９ 科 ６２ 属，主要为子囊菌门发菌科 Ａｃｒｅｍｏｎｉｕｍ；海桑特有的

ＯＴＵ 数量占样本总 ＯＴＵ 数量的 １１．５％，分属于 ４ 门 ４３ 科 ４７ 属，主要为子囊菌门发菌科曲霉属；杯萼海桑特

有的 ＯＴＵ 数量占样本总 ＯＴＵ 数量的 １２．８％，分属于 ５ 门 ３２ 科 ４０ 属，主要为子囊菌门发菌科曲霉属。 拟海桑

和无瓣海桑在属水平是最丰富的，卵叶海桑最少。
其中海南海桑特有 ＯＴＵ 数目为 ７７５ 个，拟海桑为 １１７２ 个，海南海桑与拟海桑共有 ＯＴＵ 数目为 ７８ 个，占

比为 ４％，差异程度小，相似度高。 卵叶海桑特有 ５１０ 个，无瓣海桑特有 ８５１ 个，卵叶海桑与无瓣海桑共有 ＯＴＵ
数目为 １８ 个，占比 １．３％，差异程度大，相似性低，进一步说明卵叶海桑对海桑的真菌群落继承度不高。

图 ２　 六种海桑真菌的主坐标分析（ＰＣｏＡ）和 ＯＴＵ 水平韦恩图分析

Ｆｉｇ．２　 Ｔｈｅ ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏ⁃ｏｒｄｉｎａｔｅ ａｎａｌｙｓｉｓ （ＰＣｏＡ） ｂａｓｅｄ ｏｎ Ｂｒａｙ⁃Ｃｕｒｔｉｓ ｄｉｓｔａｎｃｅｓ ａｎｄ Ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ Ｕｎｉｆｒａｃ ｄｉｓｔａｎｃｅｓ ａｎｄ Ｖｅｅｎ ｄｉａｇｒａｍ

ａｎａｌｙｓｉｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＯＴＵｓ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍ ｉｎ ｓｉｘ ｓｐｅｃｉｅｓ ｓａｍｐｌｅｓ ｏｆ Ｓｏｎｎｅｒａｔｉａ

２．６　 六种海桑属红树植物根际土壤理化性质

由表 ２ 可知，海桑的全碳（ＴＣ）含量 ２４．３３ ｍｇ ／ ｇ 显著高于其它树种，其余树种海南海桑（Ｓｈ）、杯萼海桑
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（Ｓａｌ）、卵叶海桑（Ｓｏ）、拟海桑（Ｓｇ）、无瓣海桑（Ｓａ）的全碳含量并无显著差异。 在全氮（ＴＮ）含量上，杯萼海桑

和海桑的全氮含量显著高于其余五个样点。 在全磷（ＴＰ）含量上，无瓣海桑，拟海桑和杯萼海桑显著高于其他

三种。 在速效钾（ＡＫ）含量上，Ｓａ 和 Ｓａｌ 的含量显著高于其它树种，总体趋势与全磷相同。 在碳氮比（Ｃ ／ Ｎ）方
面，各样点比值由高到低依次为无瓣海桑、拟海桑、海南海桑、卵叶海桑、海桑、杯萼海桑，其中拟海桑、海南海

桑和卵叶海桑差异不显著。 在氮磷比（Ｎ ／ Ｐ）方面，各样点比值由高到低为卵叶海桑、海桑、海南海桑、杯萼海

桑、无瓣海桑、拟海桑，海桑和卵叶海桑差异不显著，海南海桑和杯萼海桑差异不显著，无瓣海桑和拟海桑差异

不显著。
综上，海桑（Ｓｃ）样点在全碳含量上显著高于其余五种红树；无瓣海桑（Ｓａ）样点在全磷、速效钾和碳氮比

含量上显著高于其余五种红树；杯萼海桑（Ｓａｌ）在全氮含量上显著高于其余五种红树；卵叶海桑（Ｓｏ）在氮磷

比含量上显著高于其余五种红树。

表 ２　 六种海桑属植物根基土壤样品的理化性质（平均值±标准误差）

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｒｏｏｔｓ ｏｆ ｓｉｘ ｓｐｅｃｉｅｓ ｓａｍｐｌｅｓ ｏｆ Ｓｏｎｎｅｒａｔｉａ（ｍｅａｎ ± ＳＥＭ）

理化因子
Ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｆａｃｔｏｒｓ Ｓｃ Ｓａ Ｓｇ Ｓｈ Ｓａｌ Ｓｏ

ＴＣ ／ （ｍｇ ／ ｇ） ２４．３３±２．０７ａ １２．９±２．２０ｂ １３．１７±０．６０ｂ １７．０３±３．７０ｂ １５．６±２．３０ｂ １４．８±３．４８ｂ

ＴＮ ／ （ｍｇ ／ ｇ） ４．３３±０．０６ｂ １．７４±０．０１ｄ １．２１±０．０５ｅ １．６９±０．０５ｄ ４．６４±０．０４ａ １．９０±０．０４ｃ

ＴＰ ／ （ｍｇ ／ ｇ） ０．３４±０．０２ｃ ０．７５±０．０４ａ ０．７２±０．０４ａｂ ０．２３±０．０１ｄ ０．６７±０．０３ｂ ０．１４±０．０１ｅ

ＡＫ ／ （ｍｇ ／ ｇ） ０．５１±０．０１ｃ ０．７２７±０．０１ａ ０．３４±０．０２ｄ ０．２０±０．０１ｆ ０．６７±０．０１ｂ ０．３０±０．０１ｅ

Ｃ ／ Ｎ ５．６２±０．５２ｃ １７．０５±２．０６ａ １０．８２±０．１３ｂ １０．０２±２．００ｂ ３．３６±０．５２ｃ ７．８２±２．００ｂｃ

Ｎ ／ Ｐ １２．４５±０．６７ａ ２．３２±０．１３ｃ １．６８±０．０３ｃ ７．３６±０．５５ｂ ６．９３±０．２４ｂ １８．８６±０．９４ａ

　 　 同行不同字母代表在各样本间差异显著（Ｐ＜０．０５）；ＴＣ：总碳含量 Ｔｏｔａｌ ｃａｒｂｏｎ；ＴＮ：总氮含量 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＴＰ：总磷含量 Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；

ＡＫ：速效钾 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ

２．７　 土壤环境因子与红树植物根际土壤真菌群落的关系

由表 ３ 可知，土壤全磷含量和速效钾与 Ｃｈａｏ１、Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ＯＴＵｓ、Ｓｈａｎｎｏｎ 和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数呈正相关，但相关

性不大；土壤全碳含量和氮磷比与 Ｓｈａｎｎｏｎ 和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数呈负相关，并与 Ｃｈａｏ１ 和 Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ＯＴＵｓ 指数呈极

显著负相关。 综上，全氮含量越高、全磷含量越低和氮磷比越高，会抑制红树植物根际真菌的丰富度和多样

性。 此结论与卵叶海桑群落丰富度最低，而氮磷比最高相对应，也与拟海桑群落的丰富度和多样性最高且氮

磷比最低相对应。

表 ３　 红树植物根际土壤真菌群落多样性与土壤环境因子的相关性

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｏｆ ｍａｎｇｒｏｖｅ ｐｌａｎｔｓ

理化因子
Ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

Ｃｈａｏ１ 指数
Ｃｈａｏ１

Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ＯＴＵｓ 指数
Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ＯＴＵｓ

香农指数
Ｓｈａｎｎｏｎ

辛普森指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ

ＴＣ ／ （ｍｇ ／ ｇ） －０．２８６ －０．２１３ －０．２５３ －０．２４８

ＴＮ ／ （ｍｇ ／ ｇ） －０．３１７ －０．１８５ ０．０２３ ０．１７４

ＴＰ ／ （ｍｇ ／ ｇ） ０．４４０ ０．４０２ ０．３１５ ０．３３０

ＡＫ ／ （ｍｇ ／ ｇ） ０．０１１ ０．００８ ０．１５７ ０．３６７

Ｃ ／ Ｎ ０．３１７ ０．１５３ －０．０８１ －０．１２９

Ｎ ／ Ｐ －０．５０４∗∗ －０．４８０∗∗ －０．２４２ －０．１１５

　 　 ∗∗ 在 ０．０１ 水平（双侧）上极显著相关；∗ 在 ０．０５ 水平（双侧）上显著相关

从图 ３ 可知，ＲＤＡ１ 轴占 ４０．０４％的解释量，ＲＤＡ２ 轴占 ７．０９％的解释量，共同解释了 ４７．１３％。 海桑群落、
海南海桑群落和卵叶海桑群落及无瓣海桑群落和杯萼海桑群落之间距离较近，说明其真菌群落相似，这与

ＯＴＵ 的花瓣图和 Ｂｅｔａ 多样性的结果相对应。 拟海桑群落与其余群落之间距离较远，说明与其余群落之间差

异较大。 环境因子对真菌门的影响程度为：ＴＰ＞ＡＫ＞ＴＮ＞ＴＣ。 环境因子全碳含量和全氮含量之间的关系，说
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明它们之间相关性较强。
根据蒙特卡洛置换检验（Ｍｏｎｔｅ Ｃａｒｌｏ）表明，植物群落并不是与所有的物种、环境因子都具有相关关系

（Ｐ＝ ０．０９６＞０．０５）。 结合图 １ 和表 ４ 可知，除虫霉菌门（Ｅｎｔｏｍｏｐｈｔｈｏｒｏｍｙｃｏｔａ）、被孢菌门（Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ）、
毛霉门（Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ）、新美鞭毛菌门（Ｎｅｏｃａｌｌｉｍａｓｔｉｇｏｍｙｃｏｔａ）和罗兹菌门（Ｒｏｚｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ）与所有理化因子相

关性均不显著外，子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）和担子菌门（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）都与理化因子存在显著相关性。 子囊菌

门（ Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ） 与全磷呈极显著负相关 （ Ｐ ＜ ０． ０１），与速效钾呈显著负相关 （ Ｐ ＜ ０． ０５）； 担子菌门

（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）与全磷呈显著负相关（Ｐ＜０．０５），与速效钾呈极显著正相关（Ｐ＜０．０１）。 在对 ６ 个环境因子进

行的特卡洛置换检验（Ｍｏｎｔｅ Ｃａｒｌｏ）分析表明，环境变量中的速效钾对植物群落的影响最大（解释度均为

２７．１％），说明土壤真菌群落结构受到速效钾的驱动。

图 ３　 红树植物根际土壤真菌群落结构与环境因子的冗余分析（ＲＤＡ）

Ｆｉｇ．３　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ （ＲＤＡ） ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｉｎ ｍａｎｇｒｏｖｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ

表 ４　 六种红树植物根际土壤真菌菌门与环境因子的相关性

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｆｕｎｇａｌ ｐｈｙｌａ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌｓ ｏｆ ｓｉｘ ｍａｎｇｒｏｖｅ ｓｐｅｃｉｅｓ

门水平
Ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ ｆｕｎｇｉ ＴＣ ＴＮ ＴＰ ＡＫ Ｃ ／ Ｎ Ｎ ／ Ｐ

Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ ０．２６１ －０．２０６ －０．６２９∗∗ －０．５７２∗∗ －０．０９９ ０．４１４

Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ －０．２２４ ０．３４８ －０．５１４∗ ０．６２４∗∗ －０．０５２ －０．２２９

Ｅｎｔｏｍｏｐｈｔｈｏｒｏｍｙｃｏｔａ －０．０５１ －０．２３１ －０．０１８ －０．３７８ －０．０６０ －０．０７１

Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ －０．２４１ －０．２２４ ０．４０３ ０．０８７ ０．２３２ －０．４４９

Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ －０．２５０ －０．１７７ －０．０８１ －０．０４８ ０．１０７ －０．０９９

Ｎｅｏｃａｌｌｉｍａｓｔｉｇｏｍｙｃｏｔａ ０．０４４ －０．１６７ －０．２２８ －０．３２０ ０．０６７ －０．０３５

Ｒｏｚｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ －０．２２５ －０．３１５ ０．０４７ －０．０２６ ０．２４５ －０．１２４
　 　 ∗∗ 在 ０．０１ 水平（双侧）上极显著相关；∗ 在 ０．０５ 水平（双侧）上显著相关

２．８　 海桑属红树植物根际真菌的核心菌群

研究认为微生物群落的特征是少数优势高丰度分类群和低丰度稀有分类群影响的结果，参考 Ｄａｉ 等［２２］

的研究方法，对本研究的每组划分结果进行综合分析后，发现没有 ＯＴＵ 被归类为 ＡＴ 和 ＣＡＴ 组，其中条件稀
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有或丰富物种 ＣＲＡＴ 组包含了 １７７ 个 ＯＴＵ，占总测序量 ４．０３％，除一个 ＯＴＵ 属担子菌门，为拟海桑中的马拉

色菌属外，其余均属子囊菌门。
对该组的物种绘制网络图可直观地呈现多样本中多个 ＯＴＵ 的全局丰度变化和多个 ＯＴＵ 丰度分布的聚

类关系。 Ｒ 语言进行网络图分析时由软件包预设对 ＣＲＡＴ 组丰度大于 ０．００５ 阈值的真菌属水平进一步筛选。
由表 ５ 和图 ４ 可知，ＣＲＡＴ 组 ＯＴＵ 网络的拓扑特性中，模块化和平均聚类系数均大于其对应的随机网络，表明

网络图具有模块化结构和“小世界”特性。 多个网络拓扑指标表明，大部分 ＯＴＵ 之间存在正相关，尤其在子囊

菌门曲霉属中相关性较强，但在子囊菌门青霉属与 Ａｃｒｏｐｈｉａｌｏｐｈｏｒａ 属之间存在负相关。 在网络图中，点的大

小以度表示，度即表示该 ＯＴＵ 与其他 ＯＴＵ 之间的相关性强烈程度。 相关性较强的前两个优势菌属分别为曲

霉属和马拉色菌属，即在 ＣＲＡＴ 组的 １７７ 个 ＯＴＵ 中，对海桑根际土壤微生物菌群起重要影响的是曲霉属和马

拉色菌属。 这与前面真菌群落结构组成及花瓣图分析中 ４６ 个共有菌群分析相一致。 此外，我们注意到在相

关性相对较弱中出现了一些划分为稀有物种的毛藓菌属及未命名的菌属。

表 ５　 ＣＲＡＴ 组真菌网络图特性

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ＣＲＡＴ ｇｒｏｕｐ ｆｕｎｇａｌ ｎｅｔｗｏｒｋ ｍａｐ

网络参数
Ｎｅｔｗｏｒｋ Ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ

真菌
Ｆｕｎｇａｌ

网络参数
Ｎｅｔｗｏｒｋ Ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ

真菌
Ｆｕｎｇａｌ

Ｎｏｄｅｓ １６３ Ａｖｅｒａｇｅ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ０．６４８

Ｅｄｇｅｓ ６７３ Ａｖｅｒａｇｅ ｐａｔｈ ｌｅｎｇｔｈ ５．０３９

Ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｌｉｎｋｓ ６７２ Ａｖｅｒａｇｅ ｄｅｇｒｅｅ ８．２９６

Ｎｅｇａｔｉｖｅ ｌｉｎｋｓ １ Ｇｒａｐｈ ｄｅｎｓｉｔｙ ０．０５２

Ｎｅｔｗｏｒｋ ｄｉａｍｅｔｅｒ １１

　 　 Ｎｏｄｅｓ： 节点；Ｅｄｇｅｓ： 边；Ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｌｉｎｋｓ： 正相关关系；Ｎｅｇａｔｉｖｅ ｌｉｎｋｓ： 负相关关系；Ｎｅｔｗｏｒｋ ｄｉａｍｅｔｅｒ： 网络直径；Ａｖｅｒａｇｅ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ： 平

均聚类系数；Ａｖｅｒａｇｅ ｐａｔｈ ｌｅｎｇｔｈ： 平均路径长度；Ａｖｅｒａｇｅ ｄｅｇｒｅｅ： 平均度；Ｇｒａｐｈ ｄｅｎｓｉｔｙ： 图密度

２．９　 ＦＡＰＲＯＴＡＸ 功能预测

对 ＯＴＵ 数据进行功能预测分析，发现能够匹配的数据量很少，推测是由于红树林中的真菌群落存在许多

未知分类单元，影响了功能预测的准确性。 本次预测结果主要为三大功能：纤维素分解（Ｃｅｌｌｕｌｏｌｙｓｉｓ）、化能异

养（Ｃｈｅｍｏｈｅｔｅｒｏｔｒｏｐｈｙ）及木聚糖分解（Ｘｙｌａｎｏｌｙｓｉｓ）。 三大功能在真菌分类水平上均为子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）
发菌科（Ｔｒｉｃｈｏｃｏｍａｃｅａｅ） 曲霉属（Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ）。 结合图 ４ 可知，在真菌分类的门和属水平上，三者在三种海桑

种具为优势种。 其中子囊菌门在三种海桑中占比达 ２７％以上，其中海桑占比最大；发菌科在三种海桑中均占

比 ９％以上，其中卵叶海桑海桑中最多，占比高达 ２９％。

３　 讨论

３．１　 六种海桑植物根际土壤真菌群落多样性和丰富度特征

本研究通过 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ 测序平台对海南省东寨港海桑、杯萼海桑、拟海桑、卵叶海桑、海南海桑和无瓣

海桑的根际土壤真菌 ＩＴＳ１ 区进行了测序。 结果发现，作为红树林的重要物种，海桑属红树植物根际真菌组成

有其特殊性。 子囊菌门和担子菌门是两大优势门类。 不同生态系统中土壤真菌门类群含量一致丰富的是子

囊菌门［２３—２４］。 子囊菌门的多样性随水中氨和磷酸盐浓度变化［２５］，与本研究理化因子结果响应。 担子菌门是

森林生态系统是重要优势门类，但在许多水生生态系统中，担子菌门丰度较低［２６］。 值得注意的是，与陆地森

林生态系统，温带荒漠生态系统及南大洋深海生态系统相比，Ｎｅｏｃａｌｌｉｍａｓｔｉｇｏｍｙｃｏｔａ 门为红树林生态系统中所

特有。 Ｒｏｚｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ 门常见于缺氧的海洋环境中，可为海洋菌群提供重要能源，影响浮游植物繁殖期间的生

物相互作用和碳循环，改变食物网动态和下沉通量来影响水生系统，进而影响红树植物根际土壤菌群多样

性［２７］。 在 Ｗａｎｇ 等［２８］的研究表明，在淡水水生系统中，Ｒｏｚｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ 门真菌生长与贝类养殖或栖息有关，而
本研究中仅在拟海桑、无瓣海桑和卵叶海桑中微量存在。 这与无瓣海桑具有较强的适应性与其根际真菌多样

６２５２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４４ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

图 ４　 真菌共生网络分析

Ｆｉｇ．４　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｓｙｍｂｉｏｔｉｃ ｎｅｔｗｏｒｋｓ

图中每个点代表一个物种，点的大小表示与其他物种相关关系的数量

性和独特性密不可分。 因此我们推断，在红树林生态系统中，真菌在调控土壤有机碳库和影响海桑生长发育

方面发挥着重要作用。
根际 α 多样性结果表明，即使生长在同一片水域，有着规律的潮汐，不同的树种根际真菌多样性依然差

异显著，说明树种基因型对塑造根际微生物群落结构有着重要影响。 与其他海桑相比，拟海桑根际土壤真菌

多样性指数最高，较高的真菌多样性通常与其行使的功能相关。 野外调查发现，拟海桑相比它的亲代（无瓣

海桑，杯萼海桑）生长更为强壮［２９—３０］，根际细菌群落分析显示拟海桑的多样性较高，本研究结果中，真菌也有

这个规律，推测拟海桑较高的根际微生物多样性通过协同作用使拟海桑具有生长优势成为可能［１３］。 无瓣海

桑多样性仅次于拟海桑，无瓣海桑属于世界广布种，是目前红树林修复常选用的优良树种，生长速度较快、抗
应力能力强［３１］，较高的根际真菌多样性可能与其强大的环境适应性相关。 研究表明，海桑植物的土壤微生物

群落与林龄相关，无瓣海桑林内微生物种群数量仅需 ２ 年就达到稳定状态，其他海桑则需 ４ 年甚至更久才能

达到稳定状态［３２］。 这表明无瓣海桑根际微生物多样性与其生长速度密切相关。
植物基因型对其根际真菌的组成的影响也体现在不同树种有着各自特有的优势类群。 所有海桑红树中

均有曲霉属作为优势菌属，在各红树的丰度有差异。 曲霉属占优势的海桑中，主要生活于潮中带和潮下带，盐
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度更高［３３—３４］，且研究表明，曲霉属类在其与胁迫响应相关基因的帮助下能耐受一系列环境胁迫［３５］，说明真菌

比细菌对盐度更敏感，表明土壤水分可缓解土壤盐度胁迫，影响微生物群落的结构［３３，３６］。 在无瓣海桑中，优
势菌类群毛腐菌属和马拉色菌属对无瓣海桑的生长发育起重要作用，毛腐菌属是一种重要的纤维素降解真

菌，在自然生态系统的碳循环和土壤改良中起重要的作用［３７］。 马拉色菌属是一类亲脂性和脂质依赖性真菌，
其主要作用是分解脂质，提供有机质［３８］。 有报道称，马拉色菌属在葡萄开花前为优势类群［３９］，这说明马拉色

菌属在植物生长前期可能具有重要作用。 Ｗｉｃｋｅｒｈａｍｏｍｙｃｅｓ 仅在杯萼海桑中微量存在，能对螃蟹体内的致病

性酵母菌产生一种杀伤毒素，对防治螃蟹乳糜病的暴发流行有重要作用［４０］。 另外，在巴西东南部红树林生态

系统中广泛分布的念珠菌属（Ｃａｎｄｉｄａ）在本研究 ６ 种海桑中均有分布，意味着它们通过利用和转化环境中的

不同化合物而在该红树林生态系统中同样发挥着重要作用［４１］。 值得注意的是，镰刀属和青霉属虽在各生态

系统中较为常见，但在本研究中不同样品间的两种真菌的丰度和组成各不相同，并存在大量类群未被归类，目
前仍缺乏对其功能的研究，这表明在海桑属红树植物根际土壤真菌类群中存在着大量的新类群值得深入

研究。
３．２　 真菌对土壤理化性质的响应

真菌对季节变化、土壤理化性质和植被类型等的响应各有不同，而土壤环境因子是影响土壤真菌多样性

的主要因素［４２］，分析真菌多样性与土壤环境因子的关系，可间接反映土壤是否健康。 在各样品中，土壤理化

性质在一定程度上影响担子菌门真菌丰度，随担子菌门比例升高，全氮量增加而全碳量下降，而碳氮比下降。
这表明担子菌门对环境因子的变化响应敏感［３１］。 土壤真菌大部分是好氧型真菌，含水量过高或过低均影响

土壤真菌的生长，但土壤含水量又能有效缓解土壤盐度胁迫［３４，４３］。 研究表明，在淡水中真菌群落主要受限于

全磷，而在淡水沉积物中，碳含量是影响真菌群落多样性和分布的重要因素［４４］。 本研究中，真菌群落主要受

全磷与速效钾的影响，这与刘等人［３７］ 研究结果相符。 土壤有机质含量与真菌多样性相关［４５］。 本研究中，海
南海桑和杯萼海桑的根际土壤真菌群落的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数较低，而 Ｃｈａｏ１ 指数较高，且两种植物根际土壤的有

机质含量都较高，这表明在局域小尺度上土壤真菌的多样性随着土壤有机质含量的增加而降低，与 Ｄｅ Ｖｒｉｅｓ
等［４６］研究结果相似。 除以上因素外，土壤二氧化碳含量、温度、海平面及盐度等也是影响红树林根际土壤微

生物结构的重要因素。 对红树林进行生态恢复时应综合考虑各项影响因素。
３．３　 海桑属红树植物根际真菌的核心菌群

优势菌群是决定微生物群落平衡的重要因素，其通过较高的丰度和具有重要能量转变的优势物种来影响

生态系统功能，能影响微生物群落的组成和结构［４７］。 在门水平上，６ 种植物根际土壤真菌均以子囊菌门为

主，其次是担子菌门。 子囊菌门大多为腐生菌，在湿地的环境极宜生长并产生各种细胞外降解酶，如纤维素酶

和木质素酶，能够分解木质素和角质素等难以降解的物质［４８］，促进土壤养分循环和提高土壤质量。 在属水平

上，曲霉菌属为广布种，是 ６ 种海桑根际真菌共有的优势菌，其具有纤维素分解、化能异养及木聚糖分解三大

功能，在一定程度上能促进海桑根际废物的分解，为海桑和其他微生物提供营养。 此外，一些丰度较低的物种

在海桑根际微生物生态系统的稳定维持上可能存在潜在重要作用，是研究海桑根际土壤微生态稳定的潜在因

素。 如被孢菌属真菌在大花杓兰根际为优势菌属，具有一定促进植物根系吸收矿质元素、抑制病原菌等生态

功能［４９］。 但其在海桑根际土壤真菌群落组成中以稀有物种的形式存在，是否对海桑根际土壤微生物系统有

潜在影响有待研究。 就预测结果而言，真菌功能较少，可能受以下原因影响：（１）ＦＡＰＲＯＴＡＸ 是基于目前可培

养菌的文献资料手动整理的功能注释数据库，其建库难免存在缺失的错误，如已知能进行硫酸盐呼吸和发酵

的物种可能仅被注释为硫酸盐呼吸而没有发酵作用［５０］；（２）目前真菌相关的深入研究相较于细菌还较少，数
据库存在较多不足；（３）ＦＡＰＲＯＴＡＸ 有个隐含的假设原理，若一个分类单元的所有培养菌都可执行某一特定

功能，则该分类单元的所有菌都会识别为可执行该功能，当更多真菌可培养时，这些菌功能可能会出现

错误［５０］。
本研究中，真菌结构组成和网络图相关性分析结果表明，曲霉属真菌是各样本中的优势菌群，推测该菌承
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担着重要功能。 对子囊菌门真菌功能预测，发现其主要通过执行降解有机质参与碳循环［５１］，能增加土壤有机

物的量，对海桑土壤微生物环境有一定影响；在曲霉属存在的海桑样品真菌群落的组成中，多数为同科或相同

功能的真菌且多数为子囊菌门的菌群，这意味着随降解水平的增加，真菌群落出现由担子菌门转为子囊菌门

作为优势菌群的现象，与 Ｚｈａｎｇ 等［５２］的研究结果符合。 研究表明，稀有物种是陆地和水生生态系统的关键功

能驱动因素［５３］。 在拟海桑与海南特有种海南海桑中，稀有物种节皮科毛藓菌属间存在明显差异，两者均生活

于潮中带，说明两种海桑根际土壤微生物组成不受地理位置影响，但海南海桑种间的遗传距离与地理距离间

存在显著正相关，并且其遗传多样性水平与土壤总氮量、有机质含量呈负相关［５４］。
总之，通过对海南东寨港海桑属六种海桑属红树根际土壤真菌群落的研究，我们发现，植物分类水平上同

属的植物，其根际真菌群落在主要类群上较为相似，但不同种植物之间存在特有物种，一些丰度较低的类群如

毛藓菌属可能是红树植物海桑属根际土壤真菌群落构建的关键类群。 无瓣海桑是海桑属中生长范围较广的

类型，其根际真菌多样性高与之密切相关，推测与其较强的环境适应性相关，但关键类群功能还需进一步研

究。 本研究表明，海桑属红树植物根际真菌丰富度和多样性较高，多数为腐生菌，具有很强的有机质分解能力

和固碳能力，能为红树林湿地退化恢复工作和红树林湿地生态系统真菌碳汇作用的深入研究提供理论基础。
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