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塔里木盆地荒漠土壤真菌群落结构和功能特征
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１ 北京林业大学水土保持学院， 北京　 １０００８３

２ 北京林业大学林木资源高效生产全国重点实验室， 北京　 １０００８３

３ 宁夏盐池毛乌素沙地生态系统国家定位观测研究站， 盐池　 ７５１５００

４ 北京林业大学林业生态工程教育部工程研究中心， 北京　 １０００８３

５ 北京林业大学水土保持国家林业和草原局重点实验室， 北京　 １０００８３

摘要：为阐明极端环境下荒漠土壤真菌群落结构与功能特征及其驱动因子，以塔里木盆地巴楚、皮山、和田、民丰及且末县荒漠

风沙土为研究对象，采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 高通量测序和 ＦＵＮＧｕｉｌｄ 平台鉴定的方法对其土壤真菌群落进行了分析。 研究结果表

明：（１）从塔里木盆地荒漠土壤中获得 １７１９ 个土壤真菌 ＯＴＵ，隶属于 １１ 门 ４０ 纲 １００ 目 ２０６ 科 ３７５ 属 ５５８ 种。 其中，子囊菌门

（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）占绝对优势，且包含较多的未鉴定属（相对丰度超过 ３０％）。 巴楚县土壤真菌 α 多样性指数显著低于其他地区（Ｐ
＜０．０５）；土壤真菌 β 多样性差异显著，地理位置相近地区土壤真菌群落结构相似。 （２）研究区腐生营养型和其他营养型土壤真

菌相对丰度较高，病理营养型真菌相对丰度较低，且末县各营养型土壤真菌相对丰度较均匀。 （３）土壤真菌 α 多样性与土壤

ｐＨ 极显著正相关（Ｐ＜０．０１），优势菌属分布受土壤全氮、全磷、电导率、ｐＨ、年均气温、年均降水量及年均日照时数等诸多环境因

子驱动。 地理位置、气候因子和土壤理化性质对荒漠土壤真菌群落组成的总解释量为 ３３．０３％。 共生营养型真菌相对丰度与各

气候因子极显著正相关（Ｐ＜０．０１），与土壤电导率显著负相关（Ｐ＜０．０５）；腐生营养型真菌与土壤 ｐＨ 极显著正相关（Ｐ＜０．０１），与
年均日照时数显著正相关（Ｐ＜０．０５）；病理营养型真菌与年均降水量显著负相关（Ｐ＜０．０５）。 研究结果有助于深入理解塔里木盆

地荒漠土壤真菌群落结构与生态功能，进而为荒漠生态系统生物多样性保育和功能性微生物资源开发提供科学依据。
关键词： 塔里木盆地；荒漠土壤；真菌群落；群落结构；功能特征；环境因子
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ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｎｅｇａｔｉｖｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｗｉｔｈ ａｎｎｕａｌ ｍｅａｎ ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ （Ｐ＜０．０５）． Ｔｈｅｓｅ ｆｉｎｄｉｎｇｓ ｐｒｏｖｉｄｅ ｃｒｉｔｉｃａｌ ｉｎｓｉｇｈｔｓ ｉｎｔｏ ｔｈｅ
ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｄｅｓｅｒｔ ｓｏｉｌｓ ｏｆ Ｔａｒｉｍ Ｂａｓｉｎ， ａｎｄ ｆｕｒｔｈｅｒ ｏｆｆｅｒｉｎｇ ａ
ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ ｆｏｕｎｄａｔｉｏｎ ｆｏｒ ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｒｅｓｏｕｒｃｅ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｉｎ ａｒｉｄ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍｓ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： Ｔａｒｉｍ Ｂａｓｉｎ； ｄｅｓｅｒｔ ｓｏｉｌ； ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ； ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ； ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ；
ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

土壤真菌具有丰富的物种、遗传和功能多样性，在陆地生态系统物质循环和能量流动过程中发挥着重要

的作用。 其群落结构不仅能表征土壤生态功能平衡，而且对微环境变化的响应敏感性显著高于细菌群落［１］。
功能群是根据物种在生态系统中的营养模式、资源利用策略及其对物质循环的贡献等生态功能特征，将具有

相似功能角色的物种划分为同一类群［２］。 腐生营养型真菌是土壤有机质的重要分解者，能够分解土壤中惰

性有机碳，促进土壤养分循环［３］。 共生营养型真菌可以与植物根系形成菌根促进植物的营养吸收［４］。 病理

营养型真菌的大量存在可能会引发植物病害，抑制植物生长［５］。 土壤真菌群落受土壤理化性质、植被类型及

气候条件等众多环境因素的驱动［６］。 由经纬度等地理位置因素造成的气候条件差异能很好地解释土壤真菌

群落结构和功能的变化［７］。 其中，温度直接影响土壤真菌的生存和代谢，并通过改变植被和土壤元素循环间

接影响真菌群落［８］；降水变化协同土壤养分、ｐＨ 及碳氮等理化因子共同驱动荒漠土壤真菌群落的组成、多样

性及功能特征［９］。 因此，研究土壤理化性质和环境条件对真菌群落特性的影响有助于深入了解土壤真菌群

落的生态过程。
荒漠生态系统极其脆弱，极易受到外界干扰而发生退行性演替。 土壤真菌具有较强的适应逆境胁迫的能

力，在干旱严酷的极端环境中仍然可以广泛分布。 土壤真菌是荒漠生态系统的重要组成部分，对维持荒漠生

态系统平衡起着重要作用。 荒漠土壤真菌不仅能降解复杂有机质，还对荒漠土壤氮素快速转化具有重要作

用［１０］。 土壤真菌可以缓解荒漠土壤微生物碳限制，而且在干旱胁迫条件下能促进宿主植物吸收水分和养

分［１１—１２］。 土壤、植被、气候及地理等因素影响荒漠土壤真菌群落［１３］。 地理隔离常伴随气候、土壤理化性质的

梯度变化，通过环境过滤驱动群落分异。 降水是最重要的限制性气候因子，极端干旱会显著降低丰富和稀有

真菌的多样性［１４］，而降水增加则会提高荒漠土壤真菌的数量［１５］。 土壤湿度与碳、氮、磷含量等土壤特性通过

影响真菌的生长和营养供应，进而驱动土壤真菌群落的结构和功能发生变化［１６］。 此外，有研究指出高土壤电
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导率会导致真菌群落相对丰度下降［１７］，真菌生物量随土壤 ｐＨ 值的升高而降低［１８］。 因此，揭示环境条件与荒

漠土壤真菌群落间的相关性有助于更好地理解荒漠生态系统。
新疆塔里木盆地气候极端干旱，水分资源十分匮乏，降水量少且季节分配不均匀，土壤沙化严重，是典型

的生态脆弱区［１９］。 作为沙化土壤生态系统的土壤微生物群落对环境的响应和反馈与沙化土壤生态系统演化

过程存在密切联系［２０］。 在贫营养、强紫外线及高蒸发的极端环境条件下，土壤真菌对荒漠生态环境的响应机

制尚未明确。 鉴于此，本研究以塔里木盆地荒漠土壤为研究对象，采用高通量测序技术和真菌功能群分析的

方法，揭示荒漠土壤真菌群落结构与功能群特征，阐明其与当地气候条件、地理位置及土壤理化性质间的关

系，以期为全球气候异常变化背景下极端环境生物多样性保育和微生物资源靶向利用提供科学依据。

１　 材料与方法

１．１　 研究区概况

研究区位于新疆塔里木盆地（３４°２０′—４３°３９′Ｎ，７１°３９′—９３°４５′Ｅ），海拔 ７８０—１３００ ｍ。 塔里木盆地属于

暖温带气候，年均气温 １０—１２℃，无霜期超 ２００ ｄ，年均日照时数北部约 ３ ０００ｈ，南部不到 ３０００ｈ，多风沙和浮

尘天气。 全区降水时空分布不均，大部分地区年降水量不足 ５０ ｍｍ，蒸发剧烈，年蒸发量约 ２５００—３５００ ｍｍ
（表 １）。 盆地边缘是与山地连接的砾石戈壁，中心是辽阔沙漠，边缘和沙漠间是冲积扇和冲积平原，并有绿洲

分布。 土壤以风沙土为主，较为贫瘠，植被覆盖度极低（＜５％），呈典型荒漠景观。 区域内仅可见稀疏分布的

耐旱灌木及草本植物，包括多枝柽柳（Ｔａｍａｒｉｘ ｒａｍｏｓｉｓｓｉｍａ）、刚毛柽柳（Ｔ． ｈｉｓｐｉｄａ）、骆驼刺（Ａｌｈａｇｉ ｃａｍｅｌｏｒｕｍ）
及花花柴（Ｋａｒｅｌｉｎｉａ ｃａｓｐｉａ）等，植株间距普遍大于 ５ ｍ，群落结构松散，地表裸露面积占比超过 ９０％。

表 １　 研究区概况

Ｔａｂｌｅ １　 Ｏｖｅｒｖｉｅｗ ｏｆ ｔｈｅ ｓｔｕｄｙ ａｒｅａ

样地
Ｐｌｏｔｓ

纬度
Ｌａｔｉｔｕｄｅ ／ （Ｎ）

经度
Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ ／ （°Ｅ）

年均气温
Ａｎｎｕａｌ ｍｅａｎ
ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ／ ℃

年均日照时数
Ｍｅａｎ ａｎｎｕａｌ

ｓｕｎｓｈｉｎｅ ｄｕｒａｔｉｏｎ ／ ｈ

年均降水量
Ｍｅａｎ ａｎｎｕａｌ

ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ ／ ｍｍ

ＢＣ ３９°１９′ ７９°１１′ １３ ２６８３．７９ ８２．８７

ＰＳ ３７°３３′ ７９°１１′ １３．１２ ２６８２．２９ ８４．９９

ＨＴ ３７°３４′ ８０°２１′ １４．３５ ２５８２．５６ ５５．７２

ＭＦ ３７°０２′ ８２°５５′ １２．９ ２６９４．３７ ５２．３７

ＱＭ ３８°３４′ ８５°４６′ １１．８３ ２８０４．８ ２３．５４

　 　 ＢＣ：巴楚 Ｂａｃｈｕ；ＰＳ：皮山 Ｐｉｓｈａｎ；ＨＴ：和田 Ｈｏｔａｎ；ＭＦ：民丰 Ｍｉｎｆｅｎｇ；ＱＭ：且末 Ｑｉｅｍｏ

１．２　 土壤样本采集与处理

２０２３ 年 ７—８ 月，结合历史资料和实地踏勘，进行调查采样。 以巴楚县（ＢＣ）、皮山县（ＰＳ）、和田县（ＨＴ）、
民丰县（ＭＦ）及且末县（ＱＭ）境内荒漠区域为研究区。 每个研究区内设置 ５ 个自然状态、无人为干扰的荒漠

风沙样地，每个样地随机布设 ３ 个 １ ｍ×１ ｍ 的样方。 采用五点采样法采集土壤，混合为 １ 个样品代表该样方。
每个研究区共计 １５ 个重复样本（５ 样地×３ 样方）共采集 ７５ 份土壤样本。 每份样本均分为两部分：一部分（６０
ｇ）置于－４℃便携保温盒中，７２ｈ 内带回实验室并于－８０℃冰箱中冷冻保存，用于后续土壤真菌分子生物学鉴

定；另一部分（２００ ｇ）装入无菌塑封袋，用于土壤理化性质测定。
１．３　 气象数据来源

气象数据来源于中国气象科学数据中心 （ｈｔｔｐ： ／ ／ ｄａｔａ．ｃｍａ．ｃｎ），时间范围为 ２０１２—２０２２ 年，用以计算年

均日照时数（Ｓｔ）、年均气温（Ｔａ）及年均降水量（Ｐａ）。
１．４　 土壤理化性质测定

采用数据采集器（ＥＭ５０，美国）测定土壤体积含水量（ＳＷＣ）。 待土壤样品自然风干后过 ２ｍｍ 筛，土壤 ｐＨ
值（ｐＨ）采用 ｐＨ 分析仪（上海雷磁，中国）测定，电导仪（上海越平，中国）测定土壤电导率（ＥＣ） ［２１］；土壤有机
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碳（ＳＯＣ）、土壤总碳（ＴＣ）含量使用总有机碳分析仪（ｖａｒｉｏ ＴＯＣ ｃｕｂｅ，德国）采用燃烧氧化⁃非分散红外法测定，
测定土壤有机碳（ＳＯＣ）前用稀盐酸去除无机碳［２２］；土壤全氮（ＴＮ）采用靛酚蓝比色法测定，土壤全磷（ＴＰ）采
样钼锑钪比色法测定，比色法测定均使用全自动化学分析仪进行（Ｓｍａｒｔｃｈｅｍ４５０，意大利） ［２３］。
１．５　 土壤真菌分子鉴定和功能群划分

使用 ＰｏｗｅｒＳｏｉｌ􀳏 ＤＮＡ 试剂盒（ＭＯ ＢＩＯ 公司）对荒漠土壤样本中 ＤＮＡ 进行抽提，采用真菌通用引物

ＩＴＳ１Ｆ（５′⁃ＣＴＴＧＧＴＣＡＴＴ ＴＡＧＡＧＧＡＡＧＴＡＡ⁃３′）和 ＩＴＳ２（５′⁃ＧＣＴＧＣＧＴＴＣＴＴ ＣＡＴＣＧＡＴＧＣ⁃３′），对真菌 ｒＤＮＡ ＩＴＳ
区段进行 ＰＣＲ 扩增。 ＰＣＲ 扩增产物测序工作由北京奥维森生物技术有限公司使用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ ＰＥ３００ 高

通量测序平台完成。 在剔除低质量序列后，以 ９７％为阈值对有效序列划分 ＯＴＵ。 为减小因数据量不同而造

成的误差，所有样本序列数抽平为 １８１９１ 条序列。
基于 ＦＵＮＧｕｉｌｄ 数据库对塔里木盆地荒漠土壤真菌营养型和功能群进行分类和鉴定［２４］，抽平并剔除非真

菌 ＯＴＵ 后共获得可划分 ＯＴＵ 数量 １７１９ 个。 基于 ＦＵＮＧｕｉｌｄ 平台划分真菌功能群，对置信度为“很可能”
（ｐｒｏｂａｂｌｅ）和“极可能”（ｈｉｇｈｌｙ ｐｒｏｂａｂｌｅ）的划分结果进行保留。 本研究中真菌高通量测序原始序列已上传存

储至 ＮＣＢＩ 数据库，项目编号为 ＰＲＪＮＡ１２２２０９０。
１．６　 数据处理与分析

将相对丰度≥１０．００％的真菌属划分为优势属，１．００％—１０．００％为常见属，＜１．００％为稀有属［２４］。 利用

ＳＰＳＳ２０ 进行数据处理与分析，包括最小显著差异法 （ ＬＳＤ） 和斯皮尔曼相关性检验 （ Ｓｐｅａｒｍａｎ′ ｓ ｒａｎｋ
ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ），显著性水平均为 Ｐ＜０．０５。 运用 Ｒ⁃４．３．３ 软件进行数据处理和绘图，包括韦恩图分析，α 多样性指

数计算（ Ｓｉｍｐｓｏｎ、Ｓｈａｎｎｏｎ、Ｐｉｅｌｏｕ），主坐标分析（ ＰＣｏＡ） 和非度量多维尺度分析 （ＮＭＤＳ），方差分解分析

（ＶＰＡ），群落组成相对丰度图、聚类热图以及相关性矩阵图的分析。 应用 Ｃａｎｏｃｏ ｆｏｒ Ｗｉｎｄｏｗｓ ４．５ 进行土壤真

菌群落结构和土壤理化特性的冗余分析（ＲＤＡ）。

图 １　 塔里木盆地荒漠土壤真菌 ＯＴＵ 分布韦恩图

　 Ｆｉｇ．１ 　 Ｖｅｎｎ ｍａｐ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ＯＴＵ ｎｕｍｂｅｒ ｉｎ ｄｅｓｅｒｔ ｓｏｉｌｓ ｏｆ ｔｈｅ

Ｔａｒｉｍ Ｂａｓｉｎ

ＢＣ：巴 楚 Ｂａｃｈｕ； ＰＳ： 皮 山 Ｐｉｓｈａｎ； ＨＴ： 和 田 Ｈｏｔａｎ； ＭＦ： 民 丰

Ｍｉｎｆｅｎｇ；ＱＭ：且末 Ｑｉｅｍｏ

２　 结果与分析

２．１　 荒漠土壤真菌群落多样性与组成

从研究区土壤样品中共获得 １７１９ 个 ＯＴＵ，各区域

ＯＴＵ 数量排序为且末＞皮山＞民丰＞和田＞巴楚（图 １）。
其中，共有 ＯＴＵ 数量为 ２２８ 个，约占总数的 １３．２６％；巴
楚、皮山、和田、民丰及且末特有 ＯＴＵ 分别为 １１６、８８、
６４、６８、１１９ 个。 巴楚县土壤真菌 α 多样性指数最小，显
著低于其他地区（Ｐ＜０．０５），皮山、和田、民丰及且末土

壤真菌 α 多样性指数无显著差异（Ｐ＞０．０５）（表 ２）。 巴

楚县土壤真菌群落结构与其他四县存在显著差异；且末

与民丰、皮山与和田的土壤真菌群落结构分别相似，但
两组之间存在差异（图 ２）。

通过对 １７１９ 个有效 ＯＴＵ 分析，它们共属于 １１ 门

４０ 纲 １００ 目 ２０６ 科 ３７５ 属 ５５８ 种真菌。 在门水平上，子
囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）占绝对优势（图 ３），且巴楚（９３．
２３％）＞和田（７３．０２％）＞民丰（７１．１４％） ＞皮山（６８．１０％）
＞且末（５７．００％）。 其次是担子菌门（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ），且
皮山（１９．３０％） ＞和田（１８．４８％） ＞民丰（１７．０７％） ＞且末

（１３．１９％）＞巴楚（２．６９％）。 此外，未鉴定门（ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ）在且末、皮山、民丰、和田、巴楚的相对丰度分别为

１３．５０％、９．４９％、６．３６％、３．２８％和 ３．０４％。
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表 ２　 塔里木盆地荒漠土壤真菌 α多样性指数

Ｔａｂｌｅ ２　 α ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｄｅｓｅｒｔ ｓｏｉｌｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｔａｒｉｍ Ｂａｓｉｎ

样地
Ｐｌｏｔｓ

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

Ｐｉｅｌｏｕ 指数
Ｐｉｅｌｏｕ ｉｎｄｅｘ

样地
Ｐｌｏｔｓ

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

Ｐｉｅｌｏｕ 指数
Ｐｉｅｌｏｕ ｉｎｄｅｘ

ＢＣ ２．２７±０．４４ｂ ０．５６±０．１３ｂ ０．３３±０．１１ｂ ＭＦ ４．７８±１．１４ａ ０．８９±０．１７ａ ０．６２±０．１４ａ

ＰＳ ３．９９±０．６６ａ ０．８８±０．８８ａ ０．５６±０．１１ａ ＱＭ ４．１８±１．６６ａ ０．８５±０．２１ａ ０．５７±０．２０ａ

ＨＴ ４．５３±０．５５ａ ０．８９±０．０６ａ ０．５７±０．５６ａ

　 　 数值为平均值±标准差；不同小写字母表示差异显著（Ｐ＜０．０５）

图 ２　 塔里木盆地荒漠土壤真菌群落结构主坐标分析（ＰＣｏＡ）与非度量多维尺度分析（ＮＭＤＳ）

Ｆｉｇ．２　 Ａｎａｌｙｓｅｓ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｉｎ Ｔａｒｉｍ Ｂａｓｉｎ ｄｅｓｅｒｔ ｓｏｉｌｓ ｕｓｉｎｇ Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ Ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅ Ａｎａｌｙｓｉｓ （ ＰＣｏＡ） ａｎｄ Ｎｏｎ⁃ｍｅｔｒｉｃ

Ｍｕｌｔｉｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ Ｓｃａｌｉｎｇ （ＮＭＤＳ）

ＢＣ：巴楚 Ｂａｃｈｕ；ＰＳ：皮山 Ｐｉｓｈａｎ；ＨＴ：和田 Ｈｏｔａｎ；ＭＦ：民丰 Ｍｉｎｆｅｎｇ；ＱＭ：且末 Ｑｉｅｍｏ

图 ３　 塔里木盆地荒漠土壤真菌门水平相对丰度

Ｆｉｇ．３　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｐｈｙｌｕｍ ｉｎ ｄｅｓｅｒｔ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｔａｒｉｍ Ｂａｓｉｎ

ＢＣ：巴楚 Ｂａｃｈｕ；ＰＳ：皮山 Ｐｉｓｈａｎ；ＨＴ：和田 Ｈｏｔａｎ；ＭＦ：民丰 Ｍｉｎｆｅｎｇ；ＱＭ：且末 Ｑｉｅｍｏ

从属水平上看（图 ４），研究区土壤真菌优势属和常见属共 ２０ 属。 其中，未鉴定属（ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ）相对丰度

都最高，占比分别为巴楚（７４．２５％）＞且末（４３．２６％） ＞民丰（２８．３７％） ＞皮山（２４．００％） ＞和田（２１．６１％）。 经筛

选发现高比例的未鉴定真菌属（相对丰度 ７４．７５％）隶属于格孢菌目（Ｐｌｅｏｓｐｏｒａｌｅｓ），其余未鉴定属分散于其他

类群，各目相对丰度均不足 ５％。 毛壳菌属（Ｃｈａｅｔｏｍｉｕｍ）是和田、皮山及巴楚土壤真菌共有优势属，占比分别为

２０．９５％、１９．３９％及 １７．１７％。 皮山土壤真菌优势属还有 Ｓｔｏｌｏｎｏｃａｒｐｕｓ（１１．７１％）和 Ｈｏｌｔｅｒｍａｎｎｉｅｌｌａ（１０．８９％）。 和田
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和民丰土壤真菌特有优势属分别为毛球壳属（Ｌａｓｉｏｓｐｈａｅｒｉａ）和光黑壳属（Ｐｒｅｕｓｓｉａ），分别占 １５．３４％和 １４．９３％。

图 ４　 塔里木盆地荒漠土壤真菌属水平相对丰度

Ｆｉｇ．４　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｄｅｓｅｒｔ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｉ ａｔ ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｔｈｅ Ｔａｒｉｍ Ｂａｓｉｎ

ＢＣ：巴楚 Ｂａｃｈｕ；ＰＳ：皮山 Ｐｉｓｈａｎ；ＨＴ：和田 Ｈｏｔａｎ；ＭＦ：民丰 Ｍｉｎｆｅｎｇ；ＱＭ：且末 Ｑｉｅｍｏ

图 ５　 塔里木盆地荒漠土壤真菌功能群的相对丰度

Ｆｉｇ．５　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｒｏｕｐｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｉ ｉｎ ｄｅｓｅｒｔ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｔａｒｉｍ Ｂａｓｉｎ

ＢＣ：巴楚 Ｂａｃｈｕ；ＰＳ：皮山 Ｐｉｓｈａｎ；ＨＴ：和田 Ｈｏｔａｎ；ＭＦ：民丰 Ｍｉｎｆｅｎｇ；ＱＭ：且末 Ｑｉｅｍｏ

２．２　 荒漠土壤真菌生态功能

通过分析，发现研究区土壤真菌功能群具有较强的空间异质性（图 ５）。 巴楚县荒漠土壤中腐生营养型真

菌相对丰度较高（３．５％），且以未定义腐生营养型真菌为主要生态功能群。 皮山县荒漠土壤中腐生营养型和
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其他营养型真菌分别占 １７．６２％和 １０．８３％，主要生态功能群分别是未定义腐生营养型（１４．６８％）和病理⁃腐生⁃
共生营养型（６．４９％）。 和田县荒漠土壤中腐生营养型真菌占比最大（２９．９６％），其中未定义腐生真菌和其他

腐生真菌分别占比 ２１． ３４％和 ６． ８２％，其他营养型占 ６． ２５％，主要生态功能群是病理⁃腐生⁃共生营养型

（３．０８％）。 民丰县荒漠土壤中以腐生营养型和其他营养型为主（２８．９９％和 １８．２６％），共生营养型真菌和病理

营养型占比较少（４．２１％和 ２．４０％）；腐生营养型真菌中未定义腐生真菌和其他腐生真菌占比分别为 ２１．９０％
和 ６．４１％，其他营养型真菌中主要生态功能群是病理⁃腐生营养型（４．５８％）、腐生⁃共生营养型（４．２５％）及病

理⁃腐生⁃共生营养型（９．３９％）。 且末县荒漠土壤中各营养型土壤真菌分布较为均匀，腐生、共生、病理和其他

营养型占比分别是 １２．６０％、９．７６％、３．３８％及 １８．３４％，其中主要生态功能群分别为未定义腐生真菌（９．７３％）、
外生菌根真菌（８．８９％）、植物病原菌（３．３４％）及腐生⁃共生营养型（８．９２％）。
２．３　 荒漠土壤真菌群落的环境相关性

通过分析，发现塔里木盆地荒漠土壤理化性质异质性较大（表 ３）。 巴楚县荒漠土壤 ｐＨ 显著低于其他样

地（Ｐ＜０．０５）。 巴楚县与皮山县的荒漠土壤含水量最高，显著高于民丰县和且末县（Ｐ ＜ ０．０５）。 和田县荒漠

土壤电导率最高，显著高于其他样地（Ｐ＜０．０５），皮山县、巴楚县、且末县及民丰县依次递减，且差异显著（Ｐ＜０．
０５）。 皮山和民丰的荒漠土壤全氮含量显著高于其余三地（Ｐ＜０．０５）。 皮山县荒漠土壤全磷含量最高，显著高

于其他样地（Ｐ＜０．０５）。 巴楚与和田荒漠土壤有机碳含量显著高于其余三地（Ｐ＜０．０５）。 民丰荒漠土壤总碳含

量最高，显著高于其他样地（Ｐ＜０．０５）。

表 ３　 塔里木盆地荒漠土壤理化性质

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｉｎ ｄｅｓｅｒｔ ｓｏｉｌｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｔａｒｉｍ Ｂａｓｉｎ

样地
Ｐｏｔｓ ｐＨ 土壤含水量

ＳＷＣ％
土壤电导率
ＥＣ ／ （μＳ ／ ｃｍ）

全氮
ＴＮ ／ （ｇ ／ ｋｇ）

全磷
ＴＰ ／ （ｇ ／ ｋｇ）

有机碳
ＳＯＣ ／ （ｇ ／ ｋｇ）

全碳
ＴＣ ／ （ｇ ／ ｋｇ）

ＢＣ ８．４０±０．０５ｄ ９．３３±４．３８ａ ６５３．０７±７３．３０ｃ ０．１３±０．０３ｂ ０．３３±０．０６ｃ ０．６３±０．１２ａ １１．３６±２．８２ｃ

ＰＳ ９．０７±０．３２ａｂ ７．９９±７．３２ａ ８１２．７３±３５．６７ｂ ０．７１±０．０９ａ ０．７１±０．０５ａ ０．３３±０．０８ｂ １２．６１±３．４２ｃ

ＨＴ ９．１６±０．０７ａ ６．９５±１．１４ａｂ １００３．２７±８６．９０ａ ０．１１±０．０５ｂ ０．３９±０．３５ｂ ０．７３±０．３４ａ １４．０３±３．４６ｂｃ

ＭＦ ８．８６±０．１８ｃ ３．６５±０．７１ｂ １０９．０１±８．７１ｄ ０．７４±０．２６ａ ０．２３±０．０５ｄ ０．３４±０．０６ｂ １７．３４±３．２７ａ

ＱＭ ８．９８±０．２０ｂ ３．７２±０．１３ｂ ２２９．０７±１８．８０ｅ ０．１６±０．２９ｂ ０．１７±０．８３ｅ ０．３６±０．０８ｂ １６．６０±３．３３ａｂ

　 　 ＳＷＣ：土壤含水量 Ｓｏｉｌ ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ；ＥＣ：土壤电导率 Ｓｏｉｌ ｅｌｅｃｔｒｉｃａｌ ｃｏｎｄｕｃｔｉｖｉｔｙ；ＴＮ：全氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＴＰ：全磷 Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；ＳＯＣ：有机碳

Ｔｏｔａｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ；ＴＣ：全碳 Ｔｏｔａｌ ｃａｒｂｏｎ；数值为平均值±标准差；不同小写字母表示差异显著（Ｐ＜０．０５）

不同地区荒漠土壤真菌群落的主要环境影响因子存在差异。 地理位置、气候因子及土壤理化性质对土壤

真菌群落组成的总解释量为 ３３．０３％。 皮山与和田荒漠土壤真菌群落主要受土壤全磷含量和年均气温的影

响，影响且末荒漠土壤真菌群落的关键环境因素是年均日照时数，民丰县荒漠土壤真菌群落主要受土壤总碳、
全氮含量及经度驱动，巴楚荒漠土壤真菌群落受土壤有机质含量影响较大（图 ６）。

相关性热图仅列出与环境存在显著相关性且相对丰度前 ２０ 的土壤真菌属（图 ７）。 环境因子和土壤真菌

关系较为复杂，土壤因子中壤全氮、全磷、电导率和 ｐＨ 等影响的真菌属较多，气候因子中年均气温、年均降水

量与土壤真菌多表现为正相关，而年均日照时数与多数属成负相关。 Ｖｉｓｈｎｉａｃｏｚｙｍａ、Ｓｔｏｌｏｎｏｃａｒｐｕｓ、毛壳菌属及

毛球壳属与年均气温和年均降水量极显著正相关（Ｐ＜０．００１），与年均日照时数和经度极显著负相关（Ｐ＜０．
０１）。 拟鬼伞属 Ｃｏｐｒｉｎｏｐｓｉｓ、裂殖壶菌属 Ｓｃｈｉｚｏｔｈｅｃｉｕｍ 与年均温极显著正相关（Ｐ＜０．００１），与年均日照时数极

显著负相关（Ｐ＜０．００１）。 隐球菌属 Ｃｒｙｐｔｏｃｏｃｃｕｓ 和曲霉菌属 Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ 与年均日照时数极显著负相关（Ｐ＜０．
００１）。 未鉴定属与年均气温极显著负相关（Ｐ＜０．０１），与年均日照时数极显著正相关（Ｐ＜０．０１）。 被孢霉属

Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ、Ａｃｅｐｈａｌａ、红曲霉属 Ｍｏｎａｓｃｕｓ 与年均温和年均降雨量呈不同程度的负相关，而与年均日照时数和经

度呈不同程度的正相关。 真菌群落与土壤理化因子也存在不同的相关性，毛壳菌属与土壤全磷、土壤电导率、
土壤有机质等极显著正相关（Ｐ＜０．０１），与土壤全碳极显著负相关（Ｐ＜０．００１）。 毛球壳属与土壤全磷、土壤电

导率及土壤 ｐＨ 等呈极显著正相关（Ｐ＜０．０１）。 曲霉菌属、拟鬼伞属与土壤 ｐＨ 等极显著正相关（Ｐ＜０．０１）。 裂
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图 ６　 塔里木盆地荒漠土壤真菌群落结构与环境因子的冗余分析（ＲＤＡ）及方差分析（ＶＰＡ）
Ｆｉｇ．６　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ （ＲＤＡ） ａｎｄ ｖａｒｉａｎｃｅ ｐａｒｔｉｔｉｏｎｉｎｇ ａｎａｌｙｓｉｓ （ＶＰＡ） ｏｎ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ
ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｉｎ Ｔａｒｉｍ Ｂａｓｉｎ ｄｅｓｅｒｔ ｓｏｉｌｓ
ＢＣ：巴楚 Ｂａｃｈｕ；ＰＳ：皮山 Ｐｉｓｈａｎ；ＨＴ：和田 Ｈｏｔａｎ；ＭＦ：民丰 Ｍｉｎｆｅｎｇ；ＱＭ：且末 Ｑｉｅｍｏ；Ｓｔ：年均日照时数；ｐＨ：土壤酸碱度；Ｐａ：年均降水量；
ＥＣ：土壤电导率；ＴＰ：土壤全磷；Ｔａ：年均气温；ＳＷＣ：土壤含水率；ＳＯＣ：土壤有机碳； ＴＮ：土壤全氮；ＴＣ：土壤全碳

图 ７　 塔里木盆地荒漠土壤真菌属与环境因子相关性分析

Ｆｉｇ．７　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｄｅｓｅｒｔ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｇｅｎｅｒａ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｔａｒｉｍ Ｂａｓｉｎ
ＢＣ：巴楚 Ｂａｃｈｕ；ＰＳ：皮山 Ｐｉｓｈａｎ；ＨＴ：和田 Ｈｏｔａｎ；ＭＦ：民丰 Ｍｉｎｆｅｎｇ；ＱＭ：且末 Ｑｉｅｍｏ；∗表示相关性显著，Ｐ＜０．０５，∗∗表示相关性极显著，Ｐ＜
０．０１，∗∗∗表示相关性极显著，Ｐ＜０．００１；ＬＯＮ：经度；Ｓｔ：年均日照时数；ｐＨ：土壤酸碱度；Ｐａ：年均降水量；ＥＣ：土壤电导率；ＴＰ：土壤全磷；Ｔａ：
年均气温；ＳＷＣ：土壤含水率；ＳＯＣ：土壤有机碳； ＴＮ：土壤全氮；ＴＣ：土壤全碳
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殖壶菌属与土壤电导率和土壤 ｐＨ 呈极显著正相关（Ｐ＜０．０１）。 Ｖｉｓｈｎｉａｃｏｚｙｍａ 和 Ｓｔｏｌｏｎｏｃａｒｐｕｓ 与土壤全磷、土
壤电导率呈极显著正相关（Ｐ＜０．０１）。 梭孢壳属与土壤全氮极显著正相关（Ｐ＜０．０１）。 Ｈｏｌｔｅｒｍａｎｎｉｅｌｌａ 与土壤

全磷及土壤全氮呈极显著正相关（Ｐ＜０．０１）。 未鉴定属 ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ 与土壤 ｐＨ 呈极显著负相关（Ｐ＜０．０１）。
塔里木盆地荒漠土壤真菌 α 多样性与土壤 ｐＨ 呈极显著正相关性（Ｐ＜０．０１） （表 ４），Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和

Ｐｉｅｌｏｕ 指数与年均降水量呈显著负相关（Ｐ＜０．０５）。 共生营养型真菌相对丰度与气候因子呈极显著正相关

（Ｐ＜０．０１），与土壤电导率呈显著负相关（Ｐ＜０．０５）。 腐生营养型真菌相对丰度和土壤 ｐＨ 呈极显著正相关（Ｐ＜
０．０１），与年均日照时数呈显著正相关（Ｐ＜０．０５）。 病理营养型真菌相对丰度仅和年均降水量呈显著负相关

（Ｐ＜０．０５）。 病理腐生营养型真菌相对丰度和土壤全碳含量呈极显著正相关（Ｐ＜０．０１），和年均降水量和土壤

含水量呈显著负相关（Ｐ＜０．０５）。 病理腐生共生营养型真菌相对丰度只和土壤全氮含量呈显著正相关（Ｐ＜
０．０５）。 腐生共生营养型真菌相对丰度与土壤电导率以及年均温呈显著负相关（Ｐ＜０．０５），和年均日照时数和

年均降水量呈极显著正相关（Ｐ＜０．０１）。

表 ４　 塔里木盆地荒漠土壤真菌多样性和营养型相对丰度与土壤理化性质和气候因子的相关性

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｄｅｓｅｒｔ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｔｒｏｐｈｉｃ ｍｏｄｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｗｉｔｈ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｎｄ ｃｌｉｍａｔｅ

ｆａｃｔｏｒｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｔａｒｉｍ Ｂａｓｉｎ

ｐＨ 土壤含水量
ＳＷＣ ／ ％

土壤电导率
ＥＣ ／

（μＳ ／ ｃｍ）

全氮
ＴＮ ／

（ｇ ／ ｋｇ）

全磷
ＴＰ ／

（ｇ ／ ｋｇ）

有机碳
ＳＯＣ ／
（ｇ ／ ｋｇ）

全碳
ＴＣ ／ Ｖ（ｇ ／ ｋｇ）

年均气温
Ｔａ ／ ℃

年均日
照时数
Ｓｔ ／ ｈ

年均降水量
Ｐａ ／ ｍｍ

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数 Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ ０．４３２∗∗ －０．３０８ －０．１５１ ０．２０１ ０．０１５ －０．１８６ ０．３１９ ０．０８１ ０．０４６ －０．３５２∗

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数 Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ ０．５１３∗∗ －０．２２２ －０．０５５ ０．２３１ ０．１５５ －０．１９５ ０．２４６ ０．０８４ －０．０４３ －０．２９８

Ｐｉｅｌｏｕ 指数 Ｐｉｅｌｏｕ ｉｎｄｅｘ ０．４０６∗∗ －０．２８７ －０．１６７ ０．２３１ ０．０５６ －０．２０９ ０．３２４ ０．００５ ０．０２７ －０．３３４∗

共生营养型 Ｓｙｍｂｉｏｔｒｏｐｈ ０．１２３ －０．２３９ －０．３７６∗ －０．０３４ －０．３２４ －０．２０７ ０．２５４ ０．４２３∗∗ ０．４４８∗∗ ０．４６５∗∗

腐生营养型 Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ ０．３９４∗∗ －０．１４０ ０．０２１ ０．３０４ ０．００４ －０．０４８ ０．１９４ ０．３４５ ０．３２６∗ －０．１６１

病理营养型 Ｐａｔｈｏｔｒｏｐｈ ０．１７２ －０．２０６ －０．２２７ －０．０１５ －０．２３５ －０．０６１ ０．０９４ －０．１７６ ０．１９６ －０．３５２∗

病理⁃腐生营养型
Ｐａｔｈｏｔｒｏｐｈ⁃Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ ０．０８０ －０．３４５∗ －０．３１２ ０．０７８ －０．１９０ －０．１３１ ０．４２７∗∗ －０．２１９ ０．２３０ －０．３３４∗

病理⁃腐生⁃共生营养型
Ｐａｔｈｏｔｒｏｐｈ⁃Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ⁃
Ｓｙｍｂｉｏｔｒｏｐｈ

０．０９６ －０．２０６ －０．２６８ ０．３６８∗ ０．０５２ －０．２６０ ０．１３０ －０．１０４ ０．０９８ －０．１３３

病理⁃共生营养型
Ｐａｔｈｏｔｒｏｐｈ⁃Ｓｙｍｂｉｏｔｒｏｐｈ ０．１７２ －０．１２８ －０．１７６ －０．０７９ －０．０９５ －０．０７７ ０．２３２ －０．２３０ ０．２５３ －０．３０９

腐生⁃共生营养型
Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ⁃Ｓｙｍｂｉｏｔｒｏｐｈ ０．１０８ －０．２４７ －０．３３８∗ －０．０１０ －０．２６３ －０．２４６ ０．２６５ ０．３８７∗ ０．４０９∗∗ －０．４０５∗∗

　 　 Ｔａ：年均气温 Ａｎｎｕａｌ ｍｅａｎ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ；Ｓｔ：年均日照时数 Ｍｅａｎ ａｎｎｕａｌ ｓｕｎｓｈｉｎｅ ｄｕｒａｔｉｏｎ；Ｐａ：年均降水量 Ｍｅａｎ ａｎｎｕａｌ ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ；∗表示相关性显著，Ｐ＜０．０５，

∗∗表示相关性极显著，Ｐ＜０．０１，∗∗∗表示相关性极显著，Ｐ＜０．００１

３　 讨论

３．１　 荒漠土壤真菌群落结构与组成

本文试验研究发现，塔里木盆地荒漠土壤真菌群落多样性呈现显著空间分异特征。 巴楚荒漠土壤真菌

α 多样性显著低于其余四地。 这可能是由于土壤真菌群落 α 多样性主要受土壤性质的影响［２５］，尤其是土壤

ｐＨ 通过影响土壤养分的有效性，加剧微生物之间的竞争，从而对真菌群落的生存和生长构成生理限制［２６］。
巴楚荒漠土壤 ｐＨ 显著低于其余四地，且三种 α 多样性指数与土壤 ｐＨ 极显著正相关，说明碱性土壤中真菌群
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落 α 多样性较高。 年均降水量与 Ｓｈａｎｎｏｎ 和 Ｐｉｅｌｏｕ 指数呈负相关，这可能是由于降水通过淋溶盐分降低了土

壤 ｐＨ［２７］，从而影响土壤真菌多样性。 塔里木盆地荒漠土壤 β 多样性差异显著，这是由于土壤真菌 β 多样性

受环境差异和地理距离影响［２８］。 地理位置相近的且末和民丰地区荒漠土壤真菌的群落结构相似，皮山与和

田地区荒漠土壤真菌的群落结构相似，而巴楚荒漠土壤真菌的群落结构与其他四县差异显著。
塔里木盆地荒漠土壤真菌群落的优势菌门为子囊菌门和担子菌门，且子囊菌门占绝对优势。 这两类真菌

多为腐生菌，它们是干旱生态系统中碳和氮循环的重要驱动者［１７，２９］。 子囊菌门真菌可产生厚壁的休眠孢子

（如厚垣孢子）或抗逆性孢子（如具有褐色素的暗色孢子），能够更好地抵御沙漠环境压力［３０—３１］；同时，担子菌

门对于纤维素、木质素等复杂结构物质的降解能力较强［３２］。 在本研究中发现较多未识别的菌门，同时在属水

平上未鉴定属（ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ）在每个样地中相对丰度都最高，说明塔里木盆地荒漠土壤中具有较多尚未分类和

未识别的真菌，表明沙漠极端环境催生了很多特有的土壤真菌类群。 未鉴定属真菌高比例隶属于格孢菌目并

非偶然，可能是该目真菌广适性进化策略与荒漠极端环境筛选压力共同作用的结果［３３］。 毛壳菌属真菌在和

田、皮山及巴楚三县的荒漠土壤真菌中占优势，其不但对许多土传病原物具有抑制作用，还具有较强的纤维素

降解能力［２９］，因此，对荒漠土壤中碳循环产生积极影响。 Ｓｔｏｌｏｎｏｃａｒｐｕｓ 属是皮山荒漠土壤真菌的优势属，与肖

方南等对塔里木河下游荒漠土壤真菌的研究结果相似［３４］。 Ｈｏｌｔｅｒｍａｎｎｉｅｌｌａ 属也是皮山荒漠土壤真菌的优势

属，其菌株大多分离自植物体表，能够在荒漠土壤中定殖，可能是其微进化产生适应性变化的结果［３５］。 光黑

壳属真菌是民丰荒漠土壤真菌的特有优势属，该菌为腐生共生营养型真菌，不仅能够分解植物残体、枯枝落叶

等有机物质，还可与植物根系建立密切联系，帮助植物吸收水分和养分，对荒漠植被的生长具有积极意义［３６］。
毛球壳属是和田荒漠土壤真菌的特有的优势属，可分泌纤维素酶、木质素酶等来降解复杂的有机化合物，进而

促进了荒漠生态系统中的物质循环和生态平衡［３７］。
在塔里木盆地荒漠土壤中腐生营养型真菌相对丰度较高，且以未定义腐生营养型真菌为主要生态功能

群。 腐生真菌能够降解植物枯落物和动物粪便等有机质， 可借助其腐生营养能力在低碳营养环境中获得优

势［３８］。 并且它们可以降解死亡的细胞降低土壤有机质储存［３９］，在调控荒漠土壤有机质碳库方面发挥着重要

作用。 在塔里木盆地荒漠土壤中，病理营养型真菌含量较低，主要是由于腐生菌具备利用多样化有机碳源

（如根际分泌物、凋落物）的能力，在资源竞争中占据优势，同时荒漠土壤高 ｐＨ 环境抑制病原菌胞外酶活性，
进而挤压病理营养型真菌生态位所致［５，３５］。 另外，病理营养型真菌丰度低也与荒漠地生长的植物的抗性较强

有密切关系。 且末县荒漠土壤中共生营养型真菌相对丰富较大，共生营养型真菌通过和植物建立的共生（如
菌根）生态学机制增强寄主植物的抗逆性，有利于提高荒漠土壤中寄主植物对生境的适应能力［４０］。 其他荒漠

土壤中共生营养型真菌占比较少，可能是由于土壤电导率高，易破坏菌丝膜通透性抑制共生效率，从而导致丰

度下降［２９］。 本研究中仍有大比例的生态功能真菌没有注释出来，可能是荒漠土壤真菌的更多生态功能还有

待完善。 在复合营养型真菌中，病理⁃腐生⁃共生营养型、病理⁃腐生营养型及腐生⁃共生营养型真菌为优势功能

类群。 真菌群落为了适应荒漠极端环境（如紫外线、温度、寡营养环境等），在其生活史中不停地改变营养方

式，呈现出同一真菌具有多样的功能营养型的现象［４１］。
３．２　 荒漠土壤真菌群落与环境因素间的相关关系

土壤理化性质、气候及地理位置等是影响土壤真菌群落组成的重要预测因子［４２］。 不同土壤真菌属和营

养型与环境因子之间的相关性存在差异，这可能是不同菌属真菌的生理特性和生活习性不同，对环境表现出

不同的偏好性。 通过对荒漠土壤真菌群落结构与环境因子的相关分析，发现土壤全氮、全磷、土壤电导率及土

壤 ｐＨ 是影响土壤真菌群落结构的主要土壤理化因子。 氮、磷元素对微生物的生存适应机制影响较大，氮磷

养分含量会影响真菌的生长速率、繁殖能力及竞争能力，从而影响荒漠土壤真菌群落的结构和功能［４３］。 荒漠

地区持续的干旱和高强度的太阳辐射，促成了盐碱化严重的土壤环境。 腐生营养型真菌与土壤 ｐＨ 呈极显著

正相关，这是因为荒漠土壤中腐生营养型真菌多属于子囊菌门，有研究指出子囊菌门在 ｐＨ 较高的土壤中丰

度更高［４４］。 土壤真菌 α 多样性与 ｐＨ 呈极显著正相关（Ｐ＜０．０１），原因可能是 ｐＨ 升高通过促进有机质矿化来

０１ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４６ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

提高碳源有效性，进而为更多腐生真菌类群的生长提供资源基础。 未鉴定属与 ｐＨ 负相关（Ｐ＜０．０１），表明荒

漠土壤中相对低 ｐＨ 的微环境可能通过选择压力（如铝毒胁迫）驱动了特定未知真菌类群的适应性进化。 土

壤电导率与土壤 ｐＨ、水分等因素相互关联，高电导率可能伴随荒漠土壤盐碱化，本研究中多数土壤真菌属与

土壤电导率成显著正相关，表现出荒漠土壤真菌的嗜盐特性。 相对于其他环境因子，受土壤含水量影响的优

势真菌较少，这可能是因为在土壤含水量较低的情况下真菌产生更多菌丝并能保持稳定，进而减轻水分胁迫

对真菌生长的限制［４５—４６］。
本研究基于多年平均气候数据（２０１２—２０２２ 年）和夏季活跃期采样，有效解析了真菌群落对区域气候梯

度的响应特征；但单次取样未能涵盖季节动态，需要未来多季节监测深化认识。 本研究发现多数荒漠土真菌

属与年均温度呈显著正相关，这可能是干旱导致土壤真菌群落结构的重组，对水分和温度较为敏感的真菌则

可能减少或消失，而适应干旱和高温的真菌可能会占据优势地位［４７］；多数荒漠土壤真菌属与年均日照时数呈

显著负相关，年均日照时数直接左右着土壤温度的变化以及植物的生长态势，而这些因素又与土壤真菌的代

谢活动紧密交织、相互影响［４８］。 未鉴定属真菌与年均日照正相关，暗示其可能具有光保护或耐干旱胁迫的代

谢特征。 在本研究中发现，共生营养型真菌的相对丰度与包括年均日照时数在内的气候因子呈现出极显著的

正相关关系，这进一步证实了年均日照时数通过影响植物根系发育，间接调控土壤真菌生态功能的重要作用

机制。 真菌群落组成与降水之间存在复杂的关系，这是由于不同真菌种类对降水变化的适应性不同［４９］，降水

变化有直接的环境效应，也包括通过植物群落和土壤 ｐＨ 等因子的间接效应［５０］。 本研究中共生营养型真菌相

对丰度与年均降水量呈极显著正相关，病理营养型真菌相对丰度与年均降水量呈负相关趋势。 这种相关性可

以解释为降水增加的情况下，植物生长旺盛，根系分泌物增多，可能会促进一些与植物共生或互惠共生的真菌

的生长；而在干旱少雨条件下，植物生长被削弱，病理营养型真菌定殖有了可乘之机。 塔里木盆地不同县的荒

漠土壤真菌功能群具有较强的空间异质性，如且末县荒漠土壤真菌各营养型真菌的相对丰度较均匀，而其他

县有所不同，这与地理位置导致的环境差异密切相关。 地理位置相近地区荒漠土壤真菌群落结构相似，其功

能群也具有相似性，说明地理位置差异可能导致生态环境差异，从而影响土壤真菌功能群。

４　 结论

（１）本研究揭示了塔里木盆地荒漠土壤真菌群落结构存在显著空间异质性及其环境驱动机制。 巴楚县

荒漠土壤真菌 α 多样性指数显著低于其他区域（Ｐ＜０．０５）。 β 多样性呈显著空间分异模式，表现为邻近区域

间的真菌群落相似性较高。 真菌群落组成以子囊菌门和担子菌门为主，未鉴定属的相对丰度占比最高。 营养

型分析表明，腐生营养型和其他营养型真菌为全域优势功能类群，病理型和共生营养型真菌的丰度显著偏低，
而且末县表现出独特的营养型均衡分布格局，说明局域环境对真菌功能分异具有调控作用。

（２）环境因子对真菌多样性及群落构建的调控效应存在多维分异特征。 荒漠土壤真菌的 α 多样性指数

与土壤 ｐＨ 呈极显著正相关，表明碱性生境更利于真菌多样性的维持。 优势菌属分布受土壤全氮、全磷、电导

率、ｐＨ、年均气温、年均降水量及年均日照时数等诸多环境因子驱动。 基于方差分解分析（ＶＰＡ），地理位置、
气候因子和土壤理化性质的联合解释率达 ３３．０３％，证实荒漠土壤真菌群落构建是地理隔离与环境过滤共同

作用的结果。
（３）荒漠土壤真菌功能群对环境因子的响应呈显著营养类型特异性。 共生营养型真菌相对丰度主要受

气候因子调控，并与土壤电导率呈显著负相关（Ｐ＜０．０５），反映其生态适应性受气候因子促进及土壤水盐胁

迫。 腐生营养型真菌的相对丰度和土壤 ｐＨ 及年均日照时数呈极显著正相关（Ｐ＜０．０１），提示碱性环境与光热

资源通过促进有机质分解驱动其生态位分异。 病理营养型真菌的相对丰度和年均降水量呈显著负相关（Ｐ＜
０．０５），可能源于干旱胁迫对宿主⁃病原体互作网络的抑制作用。
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