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摘要：土壤微生物是参与陆地生态系统生物地球化学循环过程的重要成员。 造林可以显著影响土壤微生物群落结构与功能，但
造林初期驱动的土壤理化因子变化对土壤微生物结构与功能的影响尚不清楚。 通过分析由珍稀乡土树种组成的三种新造混交

林（ＢＢ：银杏 Ｇｉｎｋｇｏ ｂｉｌｏｂａ⁃桢楠 Ｐｈｏｅｂｅ ｚｈｅｎｎａｎ；ＣＢ：香椿 Ｔｏｏｎａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ⁃红豆杉 Ｔａｘｕｓ ｗａｌｌｉｃｈｉａｎａ⁃桢楠 Ｐｈｏｅｂｅ ｚｈｅｎｎａｎ；ＭＢ：鹅掌楸

Ｌｉｒｉｏｄｅｎｄｒｏｎ ｃｈｉｎｅｎｓｅ⁃乐昌含笑 Ｍｉｃｈｅｌｉａ ｃｈａｐｅｎｓｉｓ⁃香椿 Ｔｏｏｎａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ⁃玉兰 Ｙｕｌａｎｉａ ｄｅｎｕｄａｔａ）表层（０—２０ ｃｍ）土壤真菌群落组成、
功能类群及其土壤理化因子，并以草灌化未造林地作对照（ＣＫ），研究土壤真菌群落结构和功能对不同林型造林初期的响应。
结果表明：（１）不同林型土壤真菌群落丰富度、多样性指数高于 ＣＫ，表现为 ＭＢ＞ＢＢ＞ＣＢ＞ＣＫ，主要受到土壤孔隙度、水解性氮的

影响。 （２）土壤真菌门水平优势类群在不同处理间无显著差异，其中子囊菌门占绝对优势，ＭＢ 中的被孢霉门相对丰度显著高

于 ＣＫ（Ｐ＜０．０５）。 与 ＣＫ 相比，球囊菌门与 Ｌｅｐｔｏｄｉｓｃｅｌｌａ 相对丰度在各林型中均降低。 （３）通过非度量多维尺度（ＮＭＤＳ）与置换

多元方差（Ａｄｏｎｉｓ）分析表明，造林初期，造林土壤真菌群落结构与 ＣＫ 存在显著差异（Ｐ＜０．０１）。 冗余分析（ＲＤＡ） 分析表明全

钾、水解性氮、土壤容重及土壤碳氮比是影响真菌群落指示种的主要土壤理化因子；被孢霉门与水解性氮、碳氮比、全氮、非毛管

孔隙度、含水率均呈正相关，与全钾呈负相关。 （４）真菌群落主要以腐生营养型为主，病理营养型次之；造林后腐生营养型真菌

相对丰度降低，而土壤腐生菌的相对丰度在 ＢＢ 与 ＭＢ 处理中反而显著增加（Ｐ＜０．０５）；ＭＢ 处理中动物病原菌的相对丰度显著

增加（Ｐ＜０．０５）；真菌优势功能类群主要受到土壤 ｐＨ、土壤孔隙度、土壤碳氮比（Ｃ ／ Ｎ）、土壤有机质、全氮、全钾的影响。 造林初

期土壤真菌群落结构与功能类群发生了显著改变，阔阔混交林较针阔混交林变化更加明显，其中多种阔叶树混交林病原菌相对

更高。
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ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ａｓ ｔｈｅ ｍｏｓｔ ｄｏｍｉｎａｔｅ ｔｒｏｐｈｉｃ ｇｒｏｕｐ， ｆｏｌｌｏｗｅｄ ｂｙ ｐａｔｈｏｔｒｏｐｈ． Ａｆｔｅｒ ａｆｆｏｒｅｓｔａｔｉｏｎ， ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ
Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ ｄｅｃｒｅａｓｅｄ， ｗｈｉｌｅ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｉｎ ＢＢ ａｎｄ ＭＢ （Ｐ＜０．０５）． Ｔｈｅ
ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ａｎｉｍａｌ ｐａｔｈｏｇｅｎ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｉｎ ＭＢ （Ｐ＜０．０５）． Ｔｈｅ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｒｏｕｐｓ ｏｆ ｆｕｎｇｉ
ｗｅｒｅ ｍａｉｎｌｙ ａｆｆｅｃｔｅｄ ｂｙ ｓｏｉｌ ｐＨ， ｓｏｉｌ ｐｏｒｏｓｉｔｙ， Ｃ ／ Ｎ， ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ （ＳＯＭ）， ＴＮ ａｎｄ ＴＫ． Ｔｈｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ
ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｒｏｕｐｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｉ ｃｈａｎｇｅｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｉｎ ｔｈｅ ｅａｒｌｙ ｓｔａｇｅ ｏｆ ａｆｆｏｒｅｓｔａｔｉｏｎ， ａｎｄ ｔｈｅ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｂｒｏａｄ⁃ｌｅａｖｅｄ
ｍｉｘｅｄ ｆｏｒｅｓｔ ｗａｓ ｍｏｒｅ ｏｂｖｉｏｕｓ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｏｆ ｃｏｎｉｆｅｒｏｕｓ ａｎｄ ｂｒｏａｄ⁃ｌｅａｖｅｄ ｍｉｘｅｄ ｆｏｒｅｓｔ， ａｎｄ ｔｈｅ ｐａｔｈｏｇｅｎ ｗａｓ ｈｉｇｈｅｒ ｉｎ ａ
ｍｉｘｅｄ ｂｒｏａｄ⁃ｌｅａｖｅｄ ｆｏｒｅｓｔ ｃｏｎｓｉｓｔｅｄ ｏｆ ｍｏｒｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｔｈａｎ ｏｔｈｅｒ ｆｏｒｅｓｔ ｔｙｐｅ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ； ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｇｒｏｕｐ； ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ； ｉｎｉｔｉａｌ ｓｔａｇｅ ｏｆ ａｆｆｏｒｅｓｔａｔｉｏｎ；
ｍｉｘｅｄ ｆｏｒｅｓｔ

土壤真菌是森林生态系统的重要参与者，在有机物的循环利用与营养物质的跨水平输送中发挥重要作

用［１］。 土壤真菌群落与地上植物存在密切的相互作用［２］，地上植物可通过凋落物和根际分泌物调控土壤微

生物群落的结构和组成［３—４］。 土壤真菌对环境变化十分敏感［５］，其群落结构的变化可先于动植物群落的变

化，从而提供土壤改善的早期迹象或土壤恶化的早期预警。 近年来，随着高通量测序技术的广泛运用，土壤真

菌群落结构作为评价土壤健康的重要指标，其功能类群更能有效地响应外界环境变化［５］。 真菌不同的功能

类群与植物营养吸收、有机质分解以及介导植物病害等方面均密切相关［６—７］，如菌根真菌可以与植物根系形

成菌根促进植物的营养吸收［８］；腐生真菌是土壤有机质的重要分解者［９］；病原真菌通过感染植物某些组织从

而破坏整个森林生态系统［１］。 造林初期是优良林分形成的关键时期，深入研究土壤真菌群落结构与功能特

征在造林初期的变化，可对造林初期林分生长状况进行科学分析。
森林生态系统中的土壤真菌群落变化主要受到植被类型［１０］ 或森林经营干扰［１１］ 的影响，其中造林可以显

著改变土壤真菌群落结构［１２］。 不同的经营措施通过引起土壤理化性质的改变进而驱动土壤真菌群落结构与

功能的变化，土壤真菌群落的轻微变化又反过来推动养分循环的局部变化并对林分生长产生影响［１３］。 针对

不同林分类型中土壤真菌群落的研究发现，土壤容重、土壤孔隙度、全氮、全磷、有机碳等指标是影响真菌群落

结构的关键因子［８，１４—１５］。 刘立玲等研究发现，相比针叶纯林，针阔混交林能通过增加土壤有机碳、全氮而显

著提高真菌群落多样性［１６］。 在树木生长的早期阶段，土壤微生物群落结构和物种丰度会受到植物特征及土

壤因子的影响，其中土壤特性是微生物群落变异的主要解释变量［１７］，与其他微生物类群相比，土壤真菌群落

结构与树种具有更强的相关性［１８］。 不同土地利用类型的地上凋落物和地下根系质量和数量的差异以及土壤

性质的变化均会对土壤真菌群落结构产生影响［１９］。

１６３３　 ８ 期 　 　 　 杨慧琴　 等：３ 种混交林造林初期土壤真菌群落结构特征 　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

植树造林是土地覆盖变化的一个关键因素，造林初期是构建健康优良林分的关键时期。 在造林初期，林
下土壤温湿度、养分有效性和异质性等土壤因子发生变化，高度敏感的土壤微生物可根据环境变化而迅速做

出响应。 因此，为了揭示造林在初期阶段是通过驱动哪些土壤理化因子的变化而引起土壤真菌群落结构及其

功能类群的变化，以及不同林型的土壤真菌群落和功能类群对土壤因子改变的响应有何差异，本研究选取川

西天全县由珍稀乡土树种组成的针阔混交林与阔阔混交林，并以未造林地作对照，采用高通量测序技术，分析

不同混交林与未造林地土壤真菌群落多样性、群落结构及功能类群的差异，并进一步研究土壤真菌群落与土

壤理化因子之间的相关性，以期对新造混交林的健康状况进行科学分析，促进乡土珍稀树种的保护与发展，为
精准提升森林质量、培育优良林分提供理论依据与科学参考，巩固和提升长江上游生态屏障建设成效。

１　 研究地区与研究方法

１．１　 研究区概况

研究区位于四川省雅安市天全县城厢镇改匠坪（３０°５′１５″—３０°５′ ２９″Ｎ；１０２°４５′３６″—１０２°４５′４０″Ｅ），地处

四川盆地西部边缘中低山区，二郎山东麓，邛崃山脉南段，地势西北高，东南低，海拔 ９３０—１１０３ ｍ，是我国长

江中上游重要的天然生态屏障。 该区域属亚热带季风气候，温暖多雨，全年降水量达 １５７６．１ ｍｍ，１ 月份平均

气温 ５℃，８ 月份平均气温 ２３．７℃，年平均气温 １５．３℃，年均日照数 ９２８．６ ｈ，无霜期为 ２４１ ｄ。 造林区为紫色

土，较为疏松，植物多样性较差，主要有香薷（Ｅｌｓｈｏｌｔｚｉａ ｃｉｌｉａｔａ）、水芹（Ｏｅｎａｎｔｈｅ ｊａｖａｎｉｃａ）、野棉花（Ａｎｅｍｏｎｅ
ｖｉｔｉｆｏｌｉａ）、艾（Ａｒｔｅｍｉｓｉａ ａｒｇｙｉ）、狼尾草（Ｐｅｎｎｉｓｅｔｕｍ ａｌｏｐｅｃｕｒｏｉｄｅｓ）等，并于 ２０２０ 年冬季以品字形混交方式营建了

针阔混交林、阔阔混交林。
１．２　 试验设计

２０２２ 年 １２ 月选择成活率达 ９５％以上新造林地进行样地布设，选取由不同珍稀乡土树种组成的 ３ 种林分

类型（ＢＢ：６ 银杏 ４ 桢楠；ＣＢ：５ 香椿 ３ 红豆杉 ２ 桢楠；ＭＢ：３ 鹅掌楸 ３ 乐昌含笑 ２ 香椿 ２ 玉兰），并以未造林地

作对照（ＣＫ），本试验 ３ 种林分类型与对照分别设置了 ３ 个重复样地（１５ ｍ×２０ ｍ），共设置 １２ 个样地，样地周

边均设置 ５ ｍ 保护带，不同林分类型样地之间距离大于 １０ ｍ。
２０２２ 年 １２ 月进行土壤样品采集，去除地表凋落物，按照 ５ 点取样法用直径为 ５ ｃｍ 的螺旋土钻取林分内

０—２０ ｃｍ 深度土壤，将每块样地内采集的土壤混合均匀后过 ２ ｍｍ 筛网，根据四分法选取 １．５０ ｋｇ 土样装入已

编号自封袋，带回实验室用于土壤化学指标的测定；取少量土壤装入已编号无菌管，立即用干冰保存，带回实

验室贮藏于－８０℃冰箱，用于土壤真菌群落分子测定。 采用环刀法采集土样，用于土壤容重、孔隙度等指标测

定。 ３ 种林分类型及 ＣＫ 的立地条件与林分基本概况见表 １。

表 １　 林分基本概况

Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ ｏｆ ｆｏｒｅｓｔ ｓｔａｎｄ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

树种
Ｔｒｅｅ ｓｐｅｃｉｅｓ

平均树高
Ｍｅａｎ ｔｒｅｅ
ｈｅｉｇｈｔ ／ ｍ

平均胸径
Ｍｅａｎ ＤＢＨ ／ ｃｍ

林分密度 ／
Ｓｔａｎｄ ｄｅｎｓｉｔｙ ／
（ｓｔｅｍ ／ ｈｍ２）

海拔
Ａｌｔｉｔｕｄｅ ／ ｍ

坡向
Ｓｌｏｐｅ

ｄｉｒｅｃｔｉｏｎ

坡度
Ｇｒａｄｉｅｎｔ ／ （°）

双阔混交林 ＢＢ 银杏 ４．８４±０．５３ ５．２６±０．９８ １２００ ９３８ 东南 １８
桢楠 ４．７８±０．３８ ５．４０±０．７６

针阔混交林 ＣＢ 香椿 ３．８１±０．３５ ５．３３±０．６３
红豆杉 ３．７９±０．５３ ４．６８±０．７７ １２３０ ９８５ 东南 ３５
桢楠 ４．９４±０．４８ ６．１０±０．６９

多阔混交林 ＭＢ 香椿 ４．００±０．２４ ５．１２±０．６７ １２３０ ９９３ 东南 ２８
鹅掌楸 ３．７４±０．４０ ５．５１±０．９７
玉兰 ４．０９±０．４３ ５．２５±０．５４
乐昌含笑 ３．８０±０．５２ ４．９２±０．８６

未造林地 ＣＫ — — — — ９４３ 东南 １８
　 　 表中数据为平均值±标准差（ｍｅａｎ±ＳＤ）；ＢＢ：双阔混交林 Ｂｒｏａｄ⁃ｂｒｏａｄ ｍｉｘｅｄ ｆｏｒｅｓｔ；ＣＢ：针阔混交林 Ｃｏｎｉｆｅｒｏｕｓ ａｎｄ ｂｒｏａｄ⁃ｌｅａｆ ｍｉｘｅｄ ｆｏｒｅｓｔ；ＭＢ：

多阔混交林 Ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｂｒｏａｄ⁃ｌｅａｆ ｆｏｒｅｓｔ；ＣＫ：未造林地 Ｕｎｆｏｒｅｓｔｅｄ ｌａｎｄ

２６３３ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４４ 卷　
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１．３　 土壤理化指标测定

土壤含水量（ＳＷＣ）测定使用烘干法，土壤容重（ＳＢＤ）与土壤孔隙度（毛管孔隙度 ＣＰ；非毛管孔隙度

ＮＣＰ）的测定均使用环刀法，土壤 ｐＨ 采用电位法测定，土壤全氮（ＴＮ）采用半微量凯氏定氮法测定，全钾（ＴＫ）
采用碱熔⁃火焰光度法测定，全磷（ＴＰ）采用碱溶⁃钼锑抗比色法测定，土壤水解氮（ＡＮ）采用碱解⁃扩散法测定，
有效磷（ＡＰ）采用碳酸氢钠法，速效钾（ＡＫ）采用醋酸铵⁃火焰光度计法测定，有机质（ＳＯＭ）釆用重铬酸钾氧

化⁃外加热法测定［２０］。
１．４　 土壤真菌 ＤＮＡ 提取及基因测定

使用 Ｅ．Ｚ．Ｎ．Ａ． 土壤 ＤＮＡ 提取试剂盒（Ｏｍｅｇａ Ｂｉｏ⁃ｔｅｋ， Ｎｏｒｃｒｏｓｓ， 佐治亚州，美国）进行土壤微生物群落

总基因组 ＤＮＡ 提取，使用 １％的琼脂糖凝胶电泳检测基因组 ＤＮＡ 的质量，使用 ＮａｎｏＤｒｏｐ２０００（美国 Ｔｈｅｒｍｏ
Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ 公司）测定 ＤＮＡ 浓度及纯度。 真菌内部专录间隔区（ ＩＴＳ）采用引物 ＩＴＳ３Ｆ⁃ＧＣＡＴＣＧＡＴＧＡＡＧＡＡＣＧ
ＣＡＧＣ 和 ＩＴＳ４Ｒ⁃ＴＣＣＴＣ

ＣＧＣＴＴＡＴＴＧＡＴＡＴＧＣ 进行聚合酶链式反应（ＰＣＲ）扩增。 每个样本设 ３ 个重复，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；利用 ＡｘｙＰｒｅｐ ＤＮＡ 凝胶回收试剂盒 （Ａｘｙｇｅｎ Ｂｉｏｓｃｉｅｎｃｅｓ， Ｕｎｉｏｎ
Ｃｉｔｙ， 加利福尼亚洲， 美国） 进行产物回收和纯化，２％ 琼脂糖凝胶电泳检测；用 ＱｕａｎｔｕｓＴＭ Ｆｌｕｏｒｏｍｅｔｅｒ
（Ｐｒｏｍｅｇａ，美国） 对回收产物进行检测定量，使用 ＮＥＸＴＦＬＥＸ Ｒａｐｉｄ ＤＮＡ⁃Ｓｅｑ Ｋｉｔ 对纯化后的 ＰＣＲ 产物进

行建库，利用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 公司的 Ｍｉｓｅｑ ＰＥ３００ ／ ＮｏｖａＳｅｑ ＰＥ２５０ 平台进行测序。
１．５　 真菌功能类群分类

真菌的营养类型与功能类群分类利用 ＦＵＮＧｕｉｌｄ 进行划分，并保留置信度“极可能”和“很可能”两个

等级。
１．６　 数据分析

采用 Ｍｏｔｈｕｒ 软件对 α 多样性指数 Ａｃｅ、Ｃｈａｏ、Ｃｏｖｅｒａｇｅ、Ｓｉｍｐｓｏｎ、Ｓｈａｎｎｏｎ、Ｓｏｂｓ 进行计算，并使用 ＳＰＳＳ
２３．０ 软件对土壤理化因子、α 多样性指数进行单因素方差分析（Ｏｎｅ⁃ｗａｙ ＡＮＯＶＡ）。 通过 Ｒ⁃ ３．３．１ 中通过

ｖｅｇａｎ 软件包（ｖｅｒｓｉｏｎ２．４．３）对不同处理土壤真菌群落 β 多样性进行非度量多维尺度分析（ＮＭＤＳ），采用非参

数多因素方差分析（Ａｄｏｎｉｓ）检验不同处理间土壤真菌群落 β 多样性的显著性差异。 通过 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关性分

析，分析多样性指数与理化因子、土壤真菌功能类群与理化因子的关系，并通过冗余分析（ＲＤＡ），分析真菌群

落与理化因子间的关系，用 ＧｒａｐｈＰａｄ（８．０．２）与 Ｏｒｉｇｉｎ ２０２３ 软件制图。

２　 结果与分析

２．１　 造林初期的土壤理化性质

三种混交林表层（０—２０ ｃｍ）土壤物理性质在造林初期差异显著，ＢＢ 与 ＭＢ 的土壤非毛细管孔隙度显著

高于 ＣＢ（Ｐ＜０．０５），ＣＢ 的土壤 ｐＨ 显著高于 ＢＢ 与 ＭＢ（Ｐ＜０．０５）。 三种林分与 ＣＫ 相比，ＢＢ 与 ＭＢ 土壤毛细管

孔隙度与总孔隙度均显著高于 ＣＫ（Ｐ＜０．０５）（表 ２）。
三种混交林表层（０—２０ ｃｍ）土壤化学性质在造林初期差异显著，ＣＢ 与 ＭＢ 处理中土壤有机质、全氮、全

磷、有效磷的含量均显著高于 ＢＢ 处理（Ｐ＜０．０５），土壤全钾与有效磷的含量均在 ＣＢ 中最高，三种林分间差异

显著（Ｐ＜０．０５）。 与 ＣＫ 相比，三种林分土壤有机质含量、土壤碳氮比均显著提高（Ｐ＜０．０５），ＭＢ 处理中水解性

氮、速效钾的含量显著高于 ＣＫ（Ｐ＜０．０５）（表 ３）。
２．２　 不同林型造林初期的土壤真菌群落结构分析

通过对各处理土壤样本进行高通量测序，共获得 ７４６３６３ 条优化序列，序列长度主要分布在 ２８１—４００ｂｐ，
采用 ＵＳＥＡＲＣＨ１１⁃ｕＰａｒｓｅ 算法按照 ９７％相似性对操作性分类单元（ＯＴＵ）进行聚类分析，共得到 １９ 门、７１ 纲、
１６４ 目、３５０ 科、７３６ 属和 ４ ４６７ ＯＴＵｓ。 通过方差分析发现，不同林型间土壤真菌群落丰富度指数（Ａｃｅ ｉｎｄｅｘ）
与群落多样性指数（Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ）均没有显著差异（Ｐ＞０．０５），但两指数均表现为 ＭＢ 最高，其次为 ＢＢ 与
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ＣＢ，ＣＫ 最低（图 １）。

表 ２　 不同处理的土壤物理性质

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

物理指标
Ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃａｌ ｉｎｄｉｃａｔｏｒｓ

林分类型 Ｆｏｒｅｓｔ ｔｙｐｅｓ

ＣＫ ＢＢ ＣＢ ＭＢ

土壤含水率 ＳＷＣ ０．３３１±０．０３ａ ０．２８６±０．０２ａ ０．３０６±０．０８ａ ０．３３３±０．０２ａ

土壤容重 ＳＢＤ １．１６６±０．１１ａ １．３０６±０．０２ａ １．２９９±０．１２ａ １．２３１±０．０９ａ

毛管孔隙度 ＣＰ ／ ％ ３２．３６２±０．５６ｂ ３４．４１８±０．６９ａ ３４．７７３±０．７９ａ ３３．８６２±０．２８ａ

非毛管空隙度 ＮＣＰ ／ ％ ７．７７７±１．０７ａｂ １０．２６７±２．１６ａ ６．４５３±０．０６ｃ ９．６３７±１．２４ａｂ

总孔隙度 Ｔ⁃Ｐ ／ ％ ４０．１３８±１．５６ｂ ４４．６８５±１．７４ａ ４１．２２７±０．７４ａｂ ４３．９１６±１．５４ａ

土壤酸碱度 ｐＨ ７．６２０±０．１９ａ ７．１４５±０．０５ｂ ７．７２３±０．０４ａ ７．３７０±０．０３ｂ

　 　 表中数据为平均值±标准差（ｍｅａｎ ± ＳＤ）；不同小写字母表示不同处理间差异显著（Ｐ＜０．０５）；ＳＷＣ：土壤含水率 Ｓｏｉｌ ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ；ＳＢＤ：土壤

容重 Ｓｏｉｌ ｂｕｌｋ ｄｅｎｓｉｔｙ；ＮＣＰ：非毛管孔隙度 Ｎｏｎ⁃ｃａｐｉｌｌａｒｙ ｐｏｒｏｓｉｔｙ；Ｔ⁃Ｐ：总孔隙度 Ｔｏｔａｌ ｐｏｒｏｓｉｔｙ；ＣＰ：毛管孔隙度 Ｃａｐｉｌｌａｒｙ ｐｏｒｏｓｉｔｙ

表 ３　 不同处理的土壤化学性质

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｓｏｉｌ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

化学指标
Ｓｏｉｌ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｉｎｄｉｃａｔｏｒｓ

林分类型 Ｆｏｒｅｓｔ ｔｙｐｅｓ

ＣＫ ＢＢ ＣＢ ＭＢ

土壤有机质 ＳＯＭ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ３１．８４１±３．６７ｃ ４５．９２５±６．７４ｂ ５８．１７２±２．８１ａ ５８．１７２±０．６１ａ

全氮 ＴＮ ／ （ｇ ／ ｋｇ） １．６２７±０．３３ａｂ １．４２０±０．０１ｂ １．９１４±０．０４ａ ２．０１５±０．０６ａ

全钾 ＴＫ ／ （ｇ ／ ｋｇ） １９．２４８±０．４５ａ １２．６２３±０．７３ｂ ２０．２９０±０．６２ａ １１．２０２±０．５５ｃ

全磷 ＴＰ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ０．２４２±０．０３ａ ０．１５６±０．０１ｂ ０．２６５±０．０２ａ ０．２３２±０．０１ａ

水解性氮 ＡＮ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ０．１２０±０．００ｂ ０．１２６±０．０１ｂ ０．１３５±０．０１ａｂ ０．１５０±０．００ａ

速效钾 ＡＫ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ０．１０６±０．０１ｃ ０．１２４±０．００ｂｃ ０．１５３±０．０１ａ ０．１３６±０．０１ａｂ

有效磷 ＡＰ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ０．０２３±０．０１ｂ ０．００４±０．００ｃ ０．０４３±０．００ａ ０．０２４±０．０１ｂ

碳氮比 Ｃ ／ Ｎ １１．４９１±１．０３ｂ １８．７６０±２．６７ａ １７．６３０±０．８１ａ １６．７５２±０．４４ａ

　 　 表中数据为平均值±标准差（ｍｅａｎ ± ＳＤ）；不同小写字母表示不同处理间差异显著（Ｐ＜０．０５）；ＳＯＭ：土壤有机质 Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ；ＡＮ：全氮

Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＴＫ： 全钾 Ｔｏｔａｌ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ；ＴＰ：全磷 Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；ＡＮ：水解性氮 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＡＫ：速效钾 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ；ＡＰ：有效磷

Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；Ｃ ／ Ｎ：碳氮比 Ｃａｒｂｏｎ⁃ｔｏ⁃ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｒａｔｉｏ

图 １　 不同处理土壤真菌群落丰富度与多样性指数

Ｆｉｇ．１　 Ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

Ａｃｅ 指数：真菌丰富度指数；Ｓｈａｎｎｏｎ 指数：真菌多样性指数；ＢＢ：双阔混交林；ＣＢ：针阔混交林；ＭＢ：多阔混交林

基于 Ｂｒａｙ⁃Ｃｕｒｔｉｓ 距离的 ＮＭＤＳ 的前两轴可较好表征各处理间土壤样品真菌群落结构的差异，ＢＢ、ＣＢ、ＭＢ
处理的土壤真菌群落在二维空间中聚集分布明显，并与 ＣＫ 较好的分离，说明造林对土壤真菌群落结构影响
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较大（Ｓｔｒｅｓｓ＝ ０．０７２）（图 ２），进一步通过 Ａｄｏｎｉｓ 分析表明，在造林初期，三种混交林之间土壤真菌群落结构存

在显著差异（Ｒ２ ＝ ０．３０４，Ｐ＜０．０５），造林地土壤真菌群落与未造林地之间存在显著差异（Ｒ２ ＝ ０．３８４，Ｐ＜０．０１）
（图 ２）。

图 ２　 不同处理土壤真菌群落的非度量多维尺度分析（ＮＭＤＳ）与非参数多元方差分析（Ａｄｏｎｉｓ）

Ｆｉｇ．２　 Ｎｏｎ⁃ｍｅｔｒｉｃ ｍｕｌｔｉｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ ｓｃａｌｉｎｇ ａｎａｌｙｓｉｓ （ＮＭＤＳ） ａｎｄ ｔｈｅ ｎｏｎｐａｒａｍｅｔｒｉｃ ＭＡＮＯＶＡ （Ａｄｏｎｉｓ） ｏｆ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｏｆ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

根据不同林型真菌群落组成分布可知，土壤真菌群落结构的主要变化差异不是来自真菌种类的变化，而
是优势物种相对丰度的变化。 在门水平上，土壤真菌优势菌门在 ＢＢ、ＣＢ、ＭＢ 及 ＣＫ 中组成基本一致，子囊菌

门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）、未分类真菌门 （ ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿ｋ ＿＿Ｆｕｎｇｉ）、担子菌门 （ Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）、罗兹菌门 （Ｒｏｚｅｌｌｏｍｙ
ｃｏｔａ）、被孢霉门（Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ）、壶菌门（Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）等相加的相对丰度之和，占真菌总序列的比例在

ＢＢ、ＣＢ、ＭＢ、ＣＫ 等四种处理中分别为 ９８．２２２％、９８．７８％、９８．６１％、９７．３８％。 通过 Ｋｒｕｓｋａｌ⁃Ｗａｌｌｉｓ 秩和检验发现，
ＭＢ 的被孢霉门 （Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ） 的相对丰度显著高于 ＣＢ 与 ＣＫ （ Ｐ ＜ ０． ０１），三种林型的球囊菌门

（Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ）相对丰度与 ＣＫ 相比差异不显著（图 ３）。
在纲水平上，丰度占比前十的真菌纲占总序列的 ８３．７８％—８９．２９％，与 ＣＫ 相比，三种林型中不同真菌类

群的丰度发生了改变，其中 ＭＢ 中散囊菌纲（Ｅｕｒｏｔｉｏｍｙｃｅｔｅｓ）与被孢霉纲（Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｅｔｅｓ）的相对丰度显著

高于 ＣＢ 与 ＣＫ（Ｐ＜０．０１），ＢＢ 中子囊菌门未分类纲（ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）相对丰度显著高于 ＣＢ（Ｐ＜０．０５）
（图 ３）。

在属水平上，丰度占比前十的真菌属占总序列的 ３５．６４％—４４．２８％，阔阔混交林（ＢＢ、ＭＢ）中子囊菌门未

分类属（ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）相对丰度显著高于针阔混交林（ＣＢ）与 ＣＫ（Ｐ＜０．０５）；被孢霉属（Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ）
在阔阔混交林中的相对丰度高于针阔混交林与 ＣＫ，其中多阔混交林与 ＣＫ 之间达到显著差异（Ｐ＜０．０１）；３ 种

混交林的 Ｌｅｐｔｏｄｉｓｃｅｌｌａ 相对丰度均低于 ＣＫ，其中 ＭＢ 与 ＣＫ 之间存在显著差异（Ｐ＜０．０５）（图 ３）。
２．３　 不同林型造林初期土壤真菌的功能类群

基于 ＦＵＮＧｕｉｌｄ 数据库对全部土壤样品真菌群落的营养型和功能类群进行鉴定分类，筛选后得到 ８ 个营

养型，分别是腐生营养型（Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ）、病理⁃腐生营养型（Ｐａｔｈｏｔｒｏｐｈ⁃Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ）、病理营养型（Ｐａｔｈｏｔｒｏｐｈ）、共
生营养型 （ Ｓｙｍｂｉｏｔｒｏｐｈ）、腐生⁃共生营养型 （ Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ⁃Ｓｙｍｂｉｏｔｒｏｐｈ）、致病菌⁃腐生⁃共生营养型 （ Ｐａｔｈｏｇｅｎ⁃
Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ⁃Ｓｙｍｂｉｏｔｒｏｐｈ）病理⁃共生营养型 （ Ｐａｔｈｏｔｒｏｐｈ⁃Ｓｙｍｂｉｏｔｒｏｐｈ）、 腐生⁃病理⁃共生营养型 （ ＳａＰｒｏｔｒｏｐｈ⁃
Ｐａｔｈｏｔｒｏｐｈ⁃Ｓｙｍｂｉｏｔｒｏｐｈ），各处理主要以腐生营养型为主，相对丰度占比 ５４．１６％—６８．３１％，其次为病理营养型

（１１．６３％—２５．６８％）（图 ４）。
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图 ３　 不同处理土壤真菌门和纲和属水平上的相对丰度

Ｆｉｇ．３　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｔ ｔｈｅ ｐｈｙｌｕｍ ａｎｄ ｃｌａｓｓ ａｎｄ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

门水平：Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ： 子囊菌门；Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ： 担子菌门；Ｒｏｚｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ： 罗兹菌门；Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ： 被孢霉门；Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ： 壶菌门；

Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ： 球囊菌门

纲水平：Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ： 子囊菌纲；Ｄｏｔｈｉｄｅｏｍｙｃｅｔｅｓ： 座囊菌纲；Ａｇａｒｉｃｏｍｙｃｅｔｅｓ： 伞菌纲；Ｐｅｚｉｚｏｍｙｃｅｔｅｓ： 盘菌纲；Ｅｕｒｏｔｉｏｍｙｃｅｔｅｓ： 散囊菌纲；

Ｌｅｏｔｉｏｍｙｃｅｔｅｓ： 锤舌菌纲；Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｅｔｅｓ： 被孢霉纲

属水平：Ｃｉｌｉｏｐｈｏｒａ：纤毛虫属；Ｔｒｉｃｈａｒｉｎａ：薄毛盘菌属；Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ：被孢霉属；Ｃｌａｖａｒｉａ： 珊瑚菌属；Ｍｅｔａｒｈｉｚｉｕｍ： 绿僵菌属

对丰度前十的真菌功能类群进行分类，腐生营养型真菌主要由木质腐生菌、土壤腐生菌与未定义腐生菌

组成，其中土壤腐生菌相对丰度在 ＢＢ 中最高，其次为 ＭＢ 与 ＣＢ，在 ＣＫ 中最低，ＢＢ 与 ＣＫ 之间差异显著（Ｐ＜
０．０５）。 病理营养型真菌主要由动物病原菌与植物病原菌组成，在 ３ 种混交林中的真菌相对丰度均高于 ＣＫ，
其中 ＭＢ 的动物病原菌相对丰度显著高于 ＢＢ、ＣＢ 与 ＣＫ（Ｐ＜０．０５）（表 ４）。
２．４　 土壤真菌群落与土壤理化因子的相关性分析

对土壤环境因子与真菌 α 多样性指数进行相关性分析，结果显示，土壤养分间相互影响，ＳＯＭ 与 ＴＮ、ＡＮ、
ＡＫ、Ｃ ／ Ｎ 呈显著正相关（Ｐ＜０．０５），ＴＫ、ＴＰ、ＡＰ 与 ｐＨ 呈显著正相关（Ｐ＜０．０５），与土壤非毛细管孔隙度呈显著

负相关（Ｐ＜０．０５），ＡＫ、Ｃ ／ Ｎ 与毛细管孔隙度呈显著正相关。 土壤因子与真菌群落相互作用，ＣＰ 与 Ｓｏｂｓ、Ａｃｅ、
Ｃｈａｏ 指数呈显著正相关（Ｐ＜０．０５），与 Ｃｏｖｅｒａｇｅ 呈显著负相关（Ｐ＜０．０５），ＡＮ、Ｔ⁃Ｐ 与 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数呈显著负相

关（Ｐ＜０．０５）（图 ５）。
从功能型真菌与理化因子的相关性热图可知，腐生营养型中的土壤腐生菌、木质腐生菌与土壤理化因子

之间存在相反相关性，其中 ｐＨ 与土壤腐生菌呈显著负相关（Ｐ＜０．０５），ＴＫ、ｐＨ 与木质腐生菌呈显著正相关

（Ｐ＜０．０５），土壤 Ｃ ／ Ｎ 及各孔隙度与土壤腐生菌呈正相关性，与木质腐生菌呈负相关性，其中 Ｃ ／ Ｎ、总孔隙度表

现为显著相关（Ｐ＜０．０５）。 ＳＯＭ、ＴＮ 与病理营养型中的植物病原菌呈显著正相关（Ｐ＜０．０５），与动物病原菌呈
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图 ４　 不同处理土壤真菌群落营养型相对丰度

　 Ｆｉｇ． ４ 　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ ｏｆ ｔｒｏｐｈｉｃ ｍｏｄｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

不显著正相关。 丛枝菌根真菌与非毛细管孔隙有较高

的相关性，但不显著（Ｐ＞０．０５）。 复合营养型中寄生⁃未
定义腐生菌与 ＳＯＭ、ＡＫ、ＡＰ 均呈显著负相关（Ｐ＜０．０５）
（图 ５）。

通过了方差膨胀因子分析筛选出 ８ 个环境因子，将
其与存在显著性差异的土壤真菌进行冗余分析（ＲＤＡ）
可知，第一轴解释率为 ６７． ３７％， 第二轴解释率为

１４．６６％，两轴解释率达 ８２．０３％，具有显著差异的真菌主

要受 ＴＫ（解释率 ＝ ５１． ３％，Ｐ ＜ ０． ０１）和 ＡＮ（解释率 ＝
２４．４％，Ｐ＜０．０１）的影响，其次为 ＳＢＤ 与 Ｃ ／ Ｎ。 散囊菌

纲、被孢霉纲与 ＡＮ、Ｃ ／ Ｎ、ＴＮ、ＮＣＰ、ＳＷＣ 均呈正相关，
与 ＴＫ 呈负相关， Ｌｅｐｔｏｄｉｓｃｅｌｌａ 则相反。 子囊菌门下未

分类纲、属与 ＮＣＰ、Ｃ ／ Ｎ、ＳＢＤ 呈正相关，与 ＴＫ、ＡＰ 呈负

相关（图 ６）。

３　 讨论

３．１　 造林初期土壤真菌群落结构分析

３．１．１　 造林初期土壤真菌群落 α 多样性分析

土壤微生物的 α 多样性可反映微生物群落的丰富度与多样性，对生态系统恢复与持续性发展至关重要。
通常土壤微生物群落多样性越高、群落结构越复杂，土壤生态系统越稳定，抵抗外界干扰能力越强［２１］。 本研

究中，不同林型的土壤真菌群落丰富度指数与群落多样性指数均高于未造林地，其中 ＭＢ 最高（图 １）。 相关

性分析表明，代表真菌群落丰富度的指数（Ａｃｅ、Ｃｈａｏ、Ｓｏｂｓ）与土壤毛细管孔隙度呈显著正相关，群落多样性

指数（Ｓｉｍｐｓｏｎ）与总孔隙度呈负相关（图 ５）。 土壤孔隙度是植物根系生长的场所，是土壤养分、水分、空气及

微生物的传输通道、贮存库和活动空间，对水、肥、气、热以及微生物活性等具有重要的调控作用［２２］。 土壤中

的孔隙结构可以通过改变水分和气体流动速率而为微生物提供大量的异质性生境，从而影响并改变土壤微生

表 ４　 不同处理土壤真菌群落的功能类群相对丰度

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ ｏｆ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｒｏｕｐｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

营养模式 Ｔｒｏｐｈｉｃ ｍｏｄｅｓ 功能类群 Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｒｏｕｐｓ ＢＢ ＣＢ ＭＢ ＣＫ

腐生营养型 Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ ６３．３０％ ６７．９７％ ６１．４５％ ７１．６７％

木质腐生菌 ５４．６８％ ６１．３５％ ５４．１１％ ６６．９９％

土壤腐生菌∗ ７．７２％ ４．６５％ ６．３４％ ２．２１％

未定义腐生菌 ０．９０％ １．９７％ １．０１％ ２．４８％

病理营养型∗ Ｐａｔｈｏｔｒｏｐｈ １１．５２％ １２．７１％ ２７．７２％ １０．６９％

植物病原菌 ８．９７％ ９．８３％ １１．５０％ ７．３８％

动物病原菌∗ ２．５５％ ２．８８％ １６．２２％ ３．３０％

共生营养型 Ｓｙｍｂｉｏｔｒｏｐｈ １．０７％ １．２１％ １．９１％ ２．８２％

丛枝菌根真菌 １．０７％ １．２１％ １．９１％ ２．８２％

复合营养型 Ｐｏｌｙｔｒｏｐｈ ２４．１１％ １８．１０％ ８．９２％ １４．８２％

动物病原⁃寄生⁃未定义腐生菌 ５．８４％ ４．１７％ ５．１４％ １．６１％

寄生⁃植物病原⁃植物腐生菌 １４．５５％ １．７７％ ２．４８％ １．８３％

粪腐生⁃外生⁃凋落物腐生⁃未定义腐生菌 ０．４７％ １１．４６％ ０．１０％ ２．９５％

寄生⁃未定义腐生菌 ３．２５％ ０．７０％ １．１９％ ８．４４％

　 　 ∗表示不同处理间存在差异（Ｐ＜０．０５）
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图 ５　 土壤真菌群落多样性指数与土壤理化因子、真菌功能类群与土壤理化因子相关性分析

Ｆｉｇ．５　 Ｐｅａｒｓｏｎ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｒｏｕｐｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｎｄ ｓｏｉｌ

ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

Ｓ⁃Ｓ：土壤腐生菌；Ｕ⁃Ｓ：未定义腐生菌；Ｗ⁃Ｓ：木质腐生菌；Ｐ⁃Ｐ：植物病原菌；Ａ⁃Ｐ：动物病原菌；Ａ⁃Ｍ：丛枝菌根真菌；Ｄ⁃ＳＥＬ：粪腐生⁃外生⁃凋落

物腐生⁃未定义腐生菌；Ｆ⁃ＰＰＰ：寄生⁃植物病原⁃植物腐生菌；Ｆ⁃ＰＵＳ：寄生⁃未定义腐生菌；Ａ⁃ＰＰＰ：动物病原⁃寄生⁃未定义腐生菌；群落丰富度

指数：ａｃｅ、ｃｈａｏ、 ｓｏｂｓ；群落多样性指数：ｓｈａｎｎｏｎ、ｓｉｍｐｓｏｎ；群落覆盖度指数：ｃｏｖｅｒａｇｅＳＯＭ：土壤有机质；ＴＮ：全氮；ＴＫ：全钾；ＴＰ：全磷；ＡＮ：水解

性氮；ＡＫ：速效钾；ＡＰ：有效磷；ｐＨ：土壤酸碱度；ＳＷＣ：土壤含水率；ＳＢＤ：土壤容重；ＣＰ：毛管孔隙度；ＮＣＰ：非毛管孔隙度；Ｔ－Ｐ：总孔隙度；Ｃ ／

Ｎ：土壤碳氮比

物群落结构的多样性和稳定性［２３］。 因此，增加土壤孔隙度可以增强土壤微生物活性进而刺激土壤真菌的生

长繁殖，并提高其多样性指数［２４］。 本研究说明从未造林地转变为有林地初期，土壤真菌群落的多样性可以通

过土壤孔隙度的增加而增加。
３．１．２　 造林初期土壤真菌群落组成与 β 多样性分析

土壤微生物群落不仅随时间的推移处在一个动态变化过程，而且在不同的土壤类型、植物种类之间也会

存在差异［２５］。 不同林型下土壤真菌所处的微环境不同，其可利用的凋落物资源的复杂程度也不同［１５］，因此，
真菌群落结构也存在差异。 在本研究中，通过 ＮＭＤＳ 与 Ａｄｏｎｉｓ 分析发现，造林初期三种混交林间土壤真菌群

落结构差异明显（Ｐ＜０．０５），并与未造林地之间也存在显著差异（Ｐ＜０．０１）（图 ２）。 各处理在不同分类水平上

的土壤优势真菌组成成分基本相似，土壤优势门为子囊菌门、担子菌门、罗兹菌门、被孢霉门及壶菌门（图 ３），
这与 Ｓｕｉ 等研究基本一致［２６］。 群落结构差异主要为优势物种的相对丰度差异，通过分析土壤真菌群落种群

的相对丰度差异，发现林分 ＭＢ 中被孢霉门及其门下被孢霉纲、被孢霉属的相对丰度均显著高于未造林地（图
３），由 ＲＤＡ 分析可知，被孢霉真菌主要与土壤容重、土壤非毛细管孔隙度及土壤碳氮比等指标密切相关（图
６）。 被孢霉门为好气性真菌，通气性良好的土壤环境可以为其生长繁殖提供了适宜的条件［２７］，并且可利用土

壤中的糖类物质进行生长代谢进而增加土壤中的有机质与养分含量［２８］。 球囊菌门对生态系统的功能和平衡

起着重要的作用，参与土壤中有机物的分解和循环，可与陆生植物形成丛枝菌根，促进植物根系从土壤中吸收

营养物质，利于植物生长［２９］。 在本研究中，各处理间球囊菌门相对丰度无显著差异，但三种混交林的球囊菌

门相对丰度均低于未造林地（图 ３），可能是由土壤真菌群落对土壤养分水平的响应引起的［３０］，球囊菌门与植

物形成丛枝菌根促进植物对土壤养分的吸收。 同时，球囊菌门真菌主要与草本形成丛枝菌根，其中草本细根
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图 ６　 土壤理化因子与显著性差异土壤真菌的冗余分析（ＲＤＡ）

Ｆｉｇ．６　 Ｔｈｅ ｒｅｄｕｎｄａｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｉ

与球囊菌门真菌形成的丛枝菌根约 ８０％分布在土壤表层 １５ ｃｍ 深处［３１］。
３．２　 造林初期土壤真菌群落功能类群分析

真菌可以通过多种营养方式而适应生存环境的变化，腐生型真菌作为土壤中重要的分解者在养分循环方

面具有重要作用［３２］。 在本研究中，各处理土壤真菌优势营养型均为腐生营养型，其次为病理营养型真菌（图
４，表 ４），与多数研究基本一致［７，３３］。 三种混交林中腐生营养型真菌相对丰度均低于未造林地，而其中土壤腐

生菌反而高于未造林地（图 ５）。 通过相关性分析可知，土壤腐生菌与 ｐＨ 表现为显著负相关，与土壤碳氮比

呈显著正相关，与土壤孔隙度呈正相关（图 ５），阔阔混交林 ＢＢ 与 ＭＢ 的 ＰＨ 均显著低于未造林地，毛细管孔

隙度、总孔隙度均显著高于未造林地（表 ２），因此，土壤的 ｐＨ 与孔隙度可能是影响新造混交林中土壤腐生菌

的关键因子。 有研究表明土壤腐生菌与较高的土壤养分水平关系最为密切［３４］，本研究中未造林地较有林地

土壤养分偏低（表 ３），说明可能是造林通过提高土壤毛管孔隙度比例进而提升了林地土壤养分，促进了土壤

腐生菌的生长繁殖。 在贫瘠的营养条件下植物群落对土壤养分的吸收同化更多依赖于菌根真菌介导［３５］，这
可能也是未造林地共生营养型真菌相对丰度较新造混交林偏高的原因之一。

树种多样性的增加可以显著降低病原性真菌的数量及丰富度，对森林生态系统功能产生积极影响［３６］，根
系真菌多样性与植物系统发育多样性和物种丰富度呈正相关，而与土壤病原菌的相对丰度可能呈负相关［３７］。
针对不同林型而言，不同功能类型的树种是树种丰富度与真菌病害发病率之间表现正负相关关系的一个关键

因子，树种丰富度的增加可以有效减少真菌病原体对针叶树的损害，而不会减少对阔叶树的损害［３８］。 在本研

究中，多种阔叶树混交的林分中土壤病理营养型真菌在造林初期显著高于针阔混交林与未造林地（图 ５）。 多

种阔叶树混交形成荫蔽的环境，有利于形成适宜的温湿度环境而促进病原菌的生长［３８］。 同时，与多数针叶树

９６３３　 ８ 期 　 　 　 杨慧琴　 等：３ 种混交林造林初期土壤真菌群落结构特征 　
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相比，阔叶植物的叶片中多酚含量更高，这与病原体丰富度的增加密切相关［３９］，随着树种丰富度的增加也增

加了凋落物的异质性，为病原体提供多样化的生态位［４０］。

４　 结论

造林在初期显著改变了土壤真菌群落结构，并且提高了真菌群落的多样性与丰富度，其中香椿⁃鹅掌楸⁃
乐昌含笑⁃玉兰阔阔混交林与未造林地间土壤真菌的群落结构差异显著，在真菌门、纲及属等分类水平的被孢

霉真菌与 ＣＫ 均存在显著差异。 造林主要驱动了土壤孔隙度、土壤全钾、水解性氮、土壤碳氮比等理化指标的

变化，从而引起土壤真菌群落结构的变化。 在造林初期，土壤真菌由于受到栖境的选择作用而选择合适功能

类群来适应不稳定的土壤环境，由此可以反映出环境生态问题，并有助于后续进一步的林分管理。 本研究显

示，多阔混交林病原菌相对丰度显著提高，病理型真菌对植物生长发展具有一定的危害，建议更加注重多种阔

叶树混交林分生长状况，并进行适当的林分结构调整。
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