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社会经济因素对上海绿地土壤致病真菌群落多样性和
组成的影响
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１ 中国科学院南京土壤研究所，土壤与农业可持续发展国家重点实验室， 南京　 ２１１１３５

２ 上海市野生动物植物和自然保护地研究中心， 上海　 ２０２１６２

３ 上海市园林科学规划研究院，上海　 ２００２３２

４ 南京林业大学化学工程学院， 南京　 ２１００３７

５ 中国科学院大学， 北京　 １０００４９

６ 江苏省有机固体废弃物资源化协同创新中心， 南京　 ２１００９５

摘要：城市土壤中的真菌，尤其是植物和动物致病真菌，对植被生长和人类健康产生重要影响。 然而，目前人们对城市绿地土壤

中致病真菌分布和影响因素的研究几乎是空白。 选取上海绿地土壤为研究对象，收集了社会经济因素和气候因素，测定了土壤

理化性质，探讨了这些因素对城市土壤真菌群落尤其是致病真菌多样性及组成的影响。 研究表明，城市土壤真菌群落多样性与

人均国内生产总值（ＧＤＰ）显著负相关（Ｐ＜０．０５），且人口密度和人均绿地面积等社会经济因素对真菌群落组成有显著影响。 此

外，人口密度是影响土壤致病真菌群落组成，特别是动物致病真菌的主要因素，而年均温（ＭＡＴ）、年降水（ＭＡＰ）等气候因子对

非致病真菌群落组成影响更为显著。 因此，随着人类社会经济活动强度的增加，城市土壤真菌多样性会减少，而动物致病真菌

的占比会增加。 我们的研究首次揭示了社会经济因素对城市绿地土壤病原真菌多样性和群落组成产生的重要影响，为保障城

市绿地土壤质量和人类健康提供了重要的科学依据。
关键词：致病真菌；社会经济因素；城市绿地；影响因素
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ｅｓｐｅｃｉａｌｌｙ ａｎｉｍａｌ ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃ ｆｕｎｇｉ， ｗｈｉｌｅ ｃｌｉｍａｔｅ ｆａｃｔｏｒｓ ｓｕｃｈ ａｓ ｍｅａｎ ａｎｎｕａｌ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ａｎｄ ｍｅａｎ ａｎｎｕａｌ ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ
ｍｏｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ａｆｆｅｃｔ ｔｈｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｎｏｎ⁃ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃ ｆｕｎｇｉ． Ｏｕｒ ｓｔｕｄｙ ｈｉｇｈｌｉｇｈｔｓ ｔｈｅ ｉｍｐａｃｔ ｏｆ ｈｕｍａｎ
ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｏｎ ｔｈｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃ ｆｕｎｇｉ ｉｎ ｕｒｂａｎ ｇｒｅｅｎ ｓｐａｃｅ， ｗｈｉｃｈ ｈａｓ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ
ｉｍｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ ｆｏｒ ｅｎｈａｎｃｉｎｇ ｓｏｉｌ ｑｕａｌｉｔｙ ｏｆ ｕｒｂａｎ ｇｒｅｅｎ ｓｐａｃｅｓ ａｎｄ ｐｕｂｌｉｃ ｈｅａｌｔｈ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃ ｆｕｎｇｉ； ｓｏｃｉｏ⁃ｅｃｏｎｏｍｉｃ ｆａｃｔｏｒｓ； ｕｒｂａｎ ｇｒｅｅｎ ｓｐａｃｅ； ｉｎｆｌｕｅｎｃｉｎｇ ｆａｃｔｏｒｓ

真菌是地球上物种多样性最丰富的生物类群之一，它们在生态系统中扮演着重要角色，在土壤碳循环、植
物营养和病害等方面有着重要影响［１］。 真菌可分为对生态系统有益的真菌以及对动植物健康构成威胁的致

病真菌等［２］，其中致病真菌会对粮食安全和生态系统产生不利影响［３］。 一些具有侵略性的植物致病真菌，如
尖孢镰刀菌，可以通过土壤传播等方式，影响作物的生长，进而威胁着粮食安全［４—５］。 此外，真菌还引发了一

些重要疾病，会威胁到人类健康，如真菌感染导致的失明和慢性皮下感染等［６］。 在全球范围内，土壤中致病

真菌的比例会随温度增加而呈上升趋势［７］，且全球数百万人受到威胁生命的侵袭性真菌感染［６， ８］。 这些致病

真菌存在于与我们接触的土壤中［９—１０］，因此了解土壤中的致病真菌的分布和影响因素非常重要。
以往有关真菌多样性的研究主要集中在自然生态系统和农田生态系统，更多的关注气候因子和土壤因

子［７，１１—１２］。 城市生态系统不仅受到自然因素的影响，还受到社会经济因素的控制［１３］。 快速城市化的过程中，
高强度人类社会经济活动对土地利用方式产生巨大影响［１４］，进而影响了城市绿地微生物的多样性与功

能［１５］。 人类活动对城市生态系统影响较大， 这是比较特殊的，也是与自然生态系统明显不同的，所以在城市

生态系统中有必要考虑人类社会经济活动因素。 此外，城市绿地也是城市生态系统的重要组成成分，在减少

疾病、减缓气候变化、改善空气质量和控制雨水等基本环境过程中发挥着至关重要的作用［１６］。 与自然生态系

统相比，城市绿地土壤中植物致病真菌的比例更高［９］，一些威胁动植物和人类健康的土壤致病微生物则是由

人为活动带来的。 例如，将粪便、污泥和城市污水作为肥料用于城市绿地土壤，导致了这些病原微生物的传播

和积累［１７］。 城市绿地与居民的密切关系［１８］，因此，加强对城市绿地土壤中致病真菌的影响因素的研究，对提

升城市健康和公共卫生安全水平具有重要意义，但目前对人类活动在内的城市绿地土壤致病真菌的影响因素

的研究仍是空白。
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上海是中国最大的城市和金融中心，已成为世界上经济最发达、人口最密集的地区之一。 尽管它只占全

国总面积的 ０．０７％，占全国人口的 １．７％，但对全国国内生产总值（ＧＤＰ）的贡献为 ３．６％［１９］。 过去几十年来，该
地区经历了快速的城市化，因此上海为研究城市绿地土壤致病真菌多样性及组成提供了具有代表性的研究样

地。 在本研究中，我们研究了社会经济因素、土壤因子和气候因子对土壤致病真菌群落组成和多样性的影响，
旨在强调社会经济因素对上海城市绿地土壤真菌群落多样性和组成的影响；对致病真菌和非致病真菌，尤其

是动物致病真菌群落组成的影响，为保障绿地土壤质量和人类健康提供理论依据。

１　 研究地区与研究方法

１．１　 研究区概况

上海位于中国东部（３０°４０′Ｎ—３１°５３′Ｎ，１２０°５２′Ｎ—１２２°１２′Ｅ），总面积为 ６．３４×１０５ ｈｍ２，包括 １６ 个行政

区，这些区域具有不同的人口密度（５８０—３１９５５ 人 ／ ｋｍ２）、人均 ＧＤＰ （５． １—３４． ７）和人均绿地面积（４． ３—
４７４．８ ｍ２），形成了社会经济因素的梯度。 上海的年平均气温为 １５．７℃，年平均降水量约为 １１００ ｍｍ。 城市绿

地的总面积达到 １．３９×１０５ ｈｍ２ ［１９］。

图 １　 采样点分布示意图

Ｆｉｇ．１　 Ｔｈｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｍａｐ ｏｆ ｔｈｅ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ

１．２　 绿地土壤样品的采集

２０１８ 年 ６—８ 月，采集上海公园及其周边绿地表层

（０—２０ ｃｍ）土壤样品共 ３１１ 个，采样点覆盖上海市的

１６ 个行政区（图 １）。 每个采样点的位置具体位置使用

全球定位系统（ＧＰＳ）记录［２０］。 土壤样品的采集参考骆

玉珍等［２１］的方法：采用土钻在每个采样点取 ５ 个表层

土壤混合为一个样品，去除石砾和植物根系等杂物，过
孔径 ２ ｍｍ 筛分后，样品冷藏保存于 ４℃冷藏箱中，用于

后续实验处理。
１．３　 环境和社会经济因素

土壤 ｐＨ 值采用电位法测定，有机质通过重铬酸钾⁃
硫酸氧化法测定，全氮则使用凯氏定氮法进行测定［２２］。
从 ｈｔｔｐ： ／ ／ ｄａｔａ． ｃｍａ． ｃｎ ／上 收 集 了 上 海 市 的 年 均 温

（ＭＡＴ）和年平降水（ＭＡＰ）数据。 人口密度、人均 ＧＤＰ
和绿地面积是根据最新的城市人口普查和国家官方统

计数据［１９］。 我们使用人口密度而不是总人口，因为它

更完整地反映了人类对城市环境的压力［９］。

１．４　 土壤 ＤＮＡ 的提取

土壤 ＤＮＡ 的提取按照 ＦａｓｔＤＮＡ ｓｐｉｎ ｋｉｔ ｆｏｒ ｓｏｉｌ 试剂盒（ＭＰ Ｂｉｏｍｅｄｉｃａｌｓ，加利福尼亚洲，美国）说明书，从
０．５ ｇ 土壤样本中提取总基因组 ＤＮＡ。 提取的 ＤＮＡ 使用 ＮａｎｏＤｒｏｐ ２０００ 微量分光光度计（美国 Ｔｈｅｒｍｏ
Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ 公司）测定其浓度，使用 １％琼脂糖凝胶电泳检测其纯度和质量，确定 ＤＮＡ 纯度并保存于－８０℃冰

箱，用于后续的扩增子测序分析。
１．５　 土壤真菌高通量测序

利用引物 ＩＴＳ１Ｆ（５′⁃ＣＴＴＧＧＴＣＡＴＴＴＡＧＡＧＧＡＡＧＴＡＡ⁃ ３′）和 ＩＴＳ２Ｒ（５′⁃ＧＣＴＧＣＧＴＴＣＴＴＣＡＴＣＧＡＴＧＣ⁃ ３′）来
进行 ＩＴＳ１ 区 ＰＣＲ 扩增［２３—２４］。 ＰＣＲ 反应体系采用 ＴｒａｎｓＧｅｎ ＡＰ２２１⁃０２ 试剂盒，反应体系为：５×ＦａｓｔＰｆｕ Ｂｕｆｆｅｒ ４
μＬ，ｄＮＴＰｓ ２ μＬ（２．５ ｍｍｏｌ ／ Ｌ），ＦａｓｔＰｆｕ Ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ ０．４ μＬ，正向引物和反向引物各 ０．８ μＬ（０．５ μｍｏｌ ／ Ｌ），土壤

ＤＮＡ １０ ｎｇ，加水补足 ２０ μＬ。 ＰＣＲ 反应程序为：预变性 ９５℃，５ ｍｉｎ；随后进入 ３５ 个循环：９４℃，１ ｍｉｎ；５１℃，
１ ｍｉｎ；７２℃，１ ｍｉｎ；最后延伸 ７２℃，１０ ｍｉｎ。 ＰＣＲ 产物采用 ２％的琼脂糖凝胶电泳进行检测，随后使用 ＡｘｙＰｒｅｐ
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ＤＮＡ 凝胶回收试剂盒（Ａｘｙｇｅｎ Ｂｉｏｓｃｉｅｎｃｅｓ，加利福尼亚洲，美国）对目的条带进行回收和纯化，２％琼脂糖凝胶

电泳检测。 回收的产物通过 ＱｕａｎｔｕｓＴＭ Ｆｌｕｏｒｏｍｅｔｅｒ （ Ｐｒｏｍｅｇａ，美国）进行定量检测，并使用 ＮＥＸＴＦＬＥＸ􀳏
Ｒａｐｉｄ ＤＮＡ⁃Ｓｅｑ Ｋｉｔ 对纯化后的 ＰＣＲ 产物进行建库。 建库测序在 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｍｉｓｅｑ 测序平台（上海美吉生物医药

科技有限公司）上进行。
１．６　 生物信息学分析

根据 Ｅｄｇａｒ 等［２５］的方法，使用 Ｕｐａｒｓｅ 软件（Ｖｅｒｓｉｏｎ ７．０．１０９０）对 ９７％相似度的序列进行操作分类单元

（Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ Ｕｎｉｔｓ， ＯＴＵｓ）聚类。 利用 ＲＤＰ（Ｒｉｂｏｎｓｏｍａｌ Ｄａｔａｂａｓｅ Ｐｒｏｊｅｃｔ）ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ 的贝叶斯算法对

ＯＴＵ 的代表序列进行物种分类学分析，以获得各分类水平上样本的群落组成［２６］。 此外， ＦＵＮＧｕｉｌｄ（１．０）数据

库用于分析真菌群落营养型（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｓｔｂａｔｅｓ．ｏｒｇ ／ ｇｕｉｌｄｓ ／ ａｐｐ．ｐｈｐ） ［２７］。
１．７　 数据分析

使用 Ｒ 软件中的“ｖｅｇａｎ”包［２８］计算土壤真菌群落 Ａｌｐｈａ 多样性［２９］。 利用 ＡｒｃＧＩＳ １０．７ 软件的克里金插值

法［３０］进行 Ａｌｐｈａ 多样性指数在上海绿地土壤中的分布图。 利用 Ｒ 中 ｇｇｐｌｏｔ２ 包绘制植物和动物致病真菌群

落组成的物种堆积柱状图［３１］。 利用 ＳＰＳＳ ２５．０ 中的 Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关分析功能计算 Ａｌｐｈａ 多样性以及优势植物

和动物致病真菌与环境因子和社会经济因素之间的相关性［９］。 土壤真菌群落组成与环境因子和社会经济因

素之间的相关性采用“ｖｅｇａｎ”包的 Ｍａｎｔｅｌ 检验［２８］。

２　 结果与分析

２．１　 上海绿地土壤致病真菌群落多样性和组成

如图 ２ 所示，土壤真菌群落多样性（香农指数）的平均指数为 ３．８６，最高值为 ５．１１，最低值为 １．４７，土壤真

菌群落多样性指数较高的地区主要分布在中环线以外的郊区。 样地土壤真菌群落组成主要有 ３ 大类群，分别

是子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）、接合菌门（Ｚｙｇｏｍｙｃｏｔａ）和担子菌门（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ），分别占真菌总 ＯＴＵ 的 ９０％、
５％和 ２％。 此外，植物致病真菌群落多样性较高的地区主要分布在中环线以外的郊区，而动物致病真菌群落

多样性较高的地区主要分布在内环线以内的市区（图 ２）。

图 ２　 土壤真菌、植物和动物致病菌 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数的空间分布

Ｆｉｇ．２　 Ｓｐａｔｉａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｉ， ｐｌａｎｔ ｐａｔｈｏｇｅｎｓ ａｎｄ ａｎｉｍａｌ ｐａｔｈｏｇｅｎｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓｔｕｄｙ ａｒｅａ

红色、橙色、黄色、绿色和蓝色分别对应多样性指数排名前 ２０％、４０％、６０％、８０％和 １００％的区域

根据 ＦＵＮＧｕｉｌｄ 注释结果，植物致病菌和动物致病菌分别占总的真菌物种的 １０．７％和 ５．７％。 在属水平，
优势植物致病菌的组成包括周刺座霉属（Ｖｏｌｕｔｅｌｌａ），小画线壳属（Ｍｏｎｏｇｒａｐｈｅｌｌａ），赤霉菌属（Ｇｉｂｂｅｒｅｌｌａ），粘帚

霉属（Ｃｌｏｎｏｓｔａｃｈｙｓ）和弯孢属（Ｃｕｒｖｕｌａｒｉａ）等，优势植物致病菌占总的植物致病真菌丰度的 ６６％；优势动物致

病菌的组成包括丝孢酵母属（ Ｔｒｉｃｈｏｓｐｏｒｏｎ），绿僵菌属（Ｍｅｔａｒｈｉｚｉｕｍ），Ｍａｄｕｒｅｌｌａ，Ｍｅｔａｃｏｒｄｙｃｅｐｓ 和白僵菌属

（Ｂｅａｕｖｅｒｉａ）等，优势动物致病菌占总的动物致病真菌丰度的 ９９％（图 ３）。
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图 ３　 土壤优势植物和动物致病真菌群落（相对丰度＞１％）在属水平的相对丰度

Ｆｉｇ．３　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｐｌａｎｔ ａｎｄ ａｎｉｍａｌ ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃ ｆｕｎｇｉ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ （ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ＞１％） ａｔ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌｓ

２．２　 土壤真菌群落多样性和组成的驱动因素分析

将环境因子与土壤真菌 Ａｌｐｈａ 多样性指数进行相关性分析，结果表明（表 １），土壤真菌群落多样性与人

均 ＧＤＰ 和土壤有机质含量呈显著负相关（Ｐ＜０．０５）。 此外，为探究影响上海绿地土壤真菌群落组成的主要环

境因子，采用 Ｍａｎｔｅｌ 检验分析，结果显示（表 １），影响土壤真菌群落组成的主要因素是年均温、人口密度和人

均绿地面积（Ｐ＜０．０１），相关系数 ｒ 值分别为 ０．４２、０．３９ 和 ０．４４，其中人均绿地面积与土壤真菌群落组成的相关

性最大。

表 １　 环境因子和社会经济因素与土壤真菌 Ａｌｐｈａ 多样性指数和群落组成的相关性分析

Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ａｎｄ ｓｏｃｉｏ⁃ｅｃｏｎｏｍｉｃ ｖａｒｉａｂｌｅｓ ａｎｄ ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ

ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｉ

环境和社会经济因素
Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ａｎｄ ｓｏｃｉｏ⁃ｅｃｏｎｏｍｉｃ ｖａｒｉａｂｌｅｓ

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

群落组成
Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ

相关系数 ｒ 值 Ｐ 值 相关系数 ｒ 值 Ｐ 值

土壤 ｐＨＳｏｉｌ ａｃｉｄｉｔｙ ／ （ｇ ／ ｋｇ） －０．０１ ０．９８ －０．１４ ０．８０

土壤有机质 Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ ／ （ｇ ／ ｋｇ） －０．６０∗ ０．０２ －０．０４ ０．３６

土壤全氮 Ｓｏｉｌ ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ／ （ｇ ／ ｋｇ） －０．２０ ０．４５ －０．０５ ０．２７

年均温 Ｍｅａｎ ａｎｎｕａｌ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ／ ℃ －０．１８ ０．５１ ０．４２∗∗ ＜０．０１

年降水 Ｍｅａｎ ａｎｎｕａｌ ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ ／ ｍｍ ０．２２ ０．４１ ０．１７ ０．０７

人口密度 Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｄｅｎｓｉｔｙ ／ （个 ／ ｋｍ２） －０．１７ ０．５４ ０．３９∗∗ ＜０．０１

人均 ＧＤＰ ＧＤＰ ｐｅｒ ｃａｐｉｔａ ／ 元 －０．５２∗ ０．０３ ０．０７ ０．３２

人均绿地面积 Ｐｅｒ ｃａｐｉｔａ ｇｒｅｅｎ ｓｐａｃｅ ａｒｅａ ／ ｍ２ ０．２０ ０．４６ ０．４４∗∗ ＜０．０１

　 　 ∗表示 Ｐ＜０．０５；∗∗表示 Ｐ＜０．０１

２．３　 土壤致病真菌和非致病真菌群落组成的驱动因素分析

Ｍａｎｔｅｌ 检验结果显示（表 ２），致病真菌和非致病真菌群落组成都对年平均气温和人口密度有显著的响应

（Ｐ＜０．０５），而致病真菌对人口密度的响应大于非致病真菌。 人口密度对致病真菌群落组成的影响较大，ｒ 值
为 ０．４３，而 ＭＡＴ、ＭＡＰ 和人均绿地面积对非致病真菌群落组成的影响较大。

９６９１　 ４ 期 　 　 　 雒淑红　 等：社会经济因素对上海绿地土壤致病真菌群落多样性和组成的影响 　
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人口密度与植物致病真菌群落组成的相关系数 ｒ 值为 ０．３２，与动物致病真菌群落组成的相关系数 ｒ 值为

０．３９（表 ２）。 表明植物和动物致病真菌群落组成都对人口密度有显著的响应（Ｐ＜０．０５），而对动物致病真菌群

落组成的影响大于植物致病真菌。 此外，动物致病真菌群落组成也对年平均气温有显著的响应（Ｐ＜０．０５），而
年平均气温对植物致病真菌无显著影响。 说明人口密度主要是影响致病真菌群落组成，尤其是动物致病

真菌。

表 ２　 土壤非致病和致病真菌群落组成与环境因子和社会经济因素的关系

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｎｏｎｐａｔｈｏｇｅｎｓ ａｎｄ ｐａｔｈｏｇｅｎｓ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｗｉｔｈ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ａｎｄ ｓｏｃｉｏ⁃ｅｃｏｎｏｍｉｃ ｖａｒｉａｂｌｅｓ

环境和社会经济因素
Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ａｎｄ
ｓｏｃｉｏ⁃ｅｃｏｎｏｍｉｃ ｖａｒｉａｂｌｅｓ

非致病菌
群落组成

致病菌
群落组成

植物致病菌
群落组成

动物致病菌
群落组成

相关系数
ｒ 值 Ｐ 相关系数

ｒ 值 Ｐ 相关系数
ｒ 值 Ｐ 相关系数

ｒ 值 Ｐ

土壤 ｐＨ ／ （ｇ ／ ｋｇ）
Ｓｏｉｌ ａｃｉｄｉｔｙ

－０．０１ ０．５５ －０．１６ ０．８３ －０．０５ ０．６０ －０．１５ ０．８１

土壤有机质 ／ （ｇ ／ ｋｇ）
Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ

－０．０３ ０．５９ ０．１１ ０．２２ －０．０６ ０．６９ ０．１７ ０．１１

土壤全氮 ／ （ｇ ／ ｋｇ）
Ｓｏｉｌ ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ

－０．１６ ０．９１ ０．１０ ０．１９ ０．１３ ０．１０ ０．１０ ０．１９

年均温 ／ ℃
Ｍｅａｎ ａｎｎｕａｌ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ０．２８∗ ０．０２ ０．２８∗ ０．０４ ０．１７ ０．１２ ０．３６∗ ０．０２

年降水 ／ ｍｍ
Ｍｅａｎ ａｎｎｕａｌ ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ ０．１８∗ ０．０４ ０．１０ ０．１９ －０．０２ ０．５６ ０．０７ ０．２６

人口密度 ／ （个 ／ ｋｍ２）
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｄｅｎｓｉｔｙ ０．２９∗∗ ＜０．０１ ０．４３∗∗ ＜０．０１ ０．３２∗∗ ＜０．０１ ０．３９∗∗ ＜０．０１

人均 ＧＤＰ ／ 元
ＧＤＰ ｐｅｒ ｃａｐｉｔａ ０．１１ ０．２４ ０．０３ ０．３８ －０．０３ ０．５７ ０．１３ ０．１９

人均绿地面积 ／ ｍ２

Ｐｅｒ ｃａｐｉｔａ ｇｒｅｅｎ ｓｐａｃｅ ａｒｅａ ０．３８∗∗ ＜０．０１ ０．２１ ０．１１ ０．２１ ０．０８ ０．２６ ０．０７

　 　 ∗表示 Ｐ＜０．０５；∗∗表示 Ｐ＜０．０１

３　 讨论

３．１　 城市绿地土壤真菌群落多样性的影响因素

土壤真菌群落多样性受环境因素和人为因素的影响［３２］。 在自然生态系统中，真菌群落可能更容易受到

气候变化的影响，研究表明，气候参数（即温度、干旱指数、降水 ／蒸发量）是预测真菌群落多样性的最重要的

环境因素［１， ７， ３３］。 在农田生态系统中，土壤的物理、化学和生物特性对土壤真菌群落多样性具有显著影

响［３４］。 本研究结果表明土壤真菌群落多样性与人均 ＧＤＰ 显著负相关，表明了在城市生态系统中，相比于土

壤和气候因子，人类社会经济活动对真菌群落组成的影响更为显著。 城市的人均 ＧＤＰ 反映了城市化程度和

经济发展水平，这些因素与土地利用方式等因素相关，进而可能影响土壤真菌群落多样性。 例如，城市化过程

中可能伴随着土地开垦、建筑工程等活动，这些活动可能破坏土壤生态系统，导致土壤真菌群落多样性的降

低［１５］。 同时，城市化过程中也可能伴随着大量的污染物排放［３５］，这些污染物可能对土壤真菌群落多样性产

生影响。
３．２　 城市绿地土壤致病真菌群落组成的影响因素

本研究结果表明周刺座霉属（Ｖｏｌｕｔｅｌｌａ），小画线壳属（Ｍｏｎｏｇｒａｐｈｅｌｌａ），赤霉菌属（Ｇｉｂｂｅｒｅｌｌａ），粘帚霉属

（Ｃｌｏｎｏｓｔａｃｈｙｓ）和弯孢属（Ｃｕｒｖｕｌａｒｉａ）等为优势土壤植物致病真菌，与前期有关城市绿地土壤植物致病真菌的

研究结果一致［３６］。 其中，周刺座霉属（Ｖｏｌｕｔｅｌｌａ）是导致植物枯萎病的主要病原菌之一，能够侵染黄杨等园林

植物［３７］；小画线壳属（Ｍｏｎｏｇｒａｐｈｅｌｌａ）则会引发城市园林植物的叶斑病［３８］；赤霉菌属（Ｇｉｂｂｅｒｅｌｌａ）对风信子等

园林植物造成危害，导致植株干腐病［３９］；粘帚霉属（Ｃｌｏｎｏｓｔａｃｈｙｓ）则是引起植物灰霉病的病原菌之一［４０］。 此

０７９１ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４５ 卷　
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外，丝孢酵母属（Ｔｒｉｃｈｏｓｐｏｒｏｎ）为相对丰度最高的优势土壤动物致病菌，丝孢酵母属在自然界中分布广泛，属
于潜在的人类致病菌，主要引起人类的表皮感染［４１］，也可引起过敏性肺炎等［４２］；绿僵菌属（Ｍｅｔａｒｈｉｚｉｕｍ）是一

种动物病原菌，能够寄生在土壤中的昆虫，广泛应用于生物防治，尤其是对抗农业害虫，如蝗虫和白蚁［４３］；
Ｍｅｔａｃｏｒｄｙｃｅｐｓ 和白僵菌属（Ｂｅａｕｖｅｒｉａ）在生态系统中也发挥着重要作用，能够有效控制和减少害虫数量［４４—４５］。

人口密度是影响上海绿地土壤致病真菌群落组成的主要社会经济因子，且对动物致病菌的影响大于植物

致病菌（表 ３）。 一方面，人口密度的增加会导致土地利用类型的改变以及外来物种的引入。 通过这些过程，
人口密度直接影响了致病真菌群落组成。 对人为变化敏感的物种消失或减少，而耐干扰的物种可能繁殖［４６］。
另一方面，致病真菌可能通过人类和动物活动或其他途径引入土壤。 例如，致病菌可以通过不当施用的原粪

肥、受污染的灌溉水或径流渗入土壤中［４７—４８］，从而改变致病真菌群落组成。 此外，人类活动的增加也破坏了

致病真菌的自然生态位，为真菌的适应和进化创造了机会和挑战［４９］。 且真菌具有较高的传播能力［５０—５１］，因
此对于人口密度较高的大城市而言，人口密度的增加可能会促进动物致病真菌的传播，进而有可能会对人类

健康产生不利的影响。
此外，本研究结果显示年平均温度对致病真菌群落组成也有显著影响。 这与前人的研究结果相似，研究

表明，随着温度的升高土壤传播的致病真菌的比例将会升高［７］。 原因可能是由于气候变化和全球气温的上

升，会扩大包括致病真菌在内的许多真菌的地理分布，也可能导致新的致病真菌的出现。 此外，诸如龙卷风等

严重天气事件的数量和强度的增加，可能会使真菌孢子传播，并增加感染的机会［４９］。

４　 结论

本研究结果表明，植物致病真菌群落多样性较高的地区主要分布在郊区，而动物致病真菌群落多样性较

高的地区主要分布在内环线以内的市区。 此外，社会经济因素，特别是人口密度和人均 ＧＤＰ，对上海城市绿

地土壤真菌群落的多样性和组成具有显著影响。 土壤真菌群落多样性与人均 ＧＤＰ 显著负相关，表明随着人

类社会经济活动强度的增加，土壤真菌多样性可能会减少。 相比于气候和土壤性质，土壤动物致病真菌群落

组成对人口密度的响应更加显著。 综上所述，我们的研究结果强调了社会经济因素对上海绿地土壤真菌群落

组成和多样性的影响，尤其是在动物致病真菌群落组成方面，人口密度的影响更为突出。
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