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新疆托木尔峰不同植物根际土壤真菌群落结构比较研究

王颖 1，2，李明源 1，2，麦日艳古·亚生 1，2，王继莲 1，2*

（1. 喀什大学生命与地理科学学院，新疆  喀什  844006；2. 新疆帕米尔高原生物资源与生态自治区重点实验室，新疆  喀什  844006）

摘要：为探究新疆托木尔峰不同植物根际土壤真菌群落结构和功能差异，利用高通量测序技术探究该保护区内野党

参、早熟禾、老鹳草、紫花苜蓿 4 种植物根际土壤真菌群落结构差异，并分析不同植物根际土壤理化特性与真菌群落

结构之间的相关性。结果表明，野党参根际土壤真菌的 Shannon 和 Simpson 指数显著高于老鹳草（P<0. 05），但与

早熟禾差异不显著。非度量多维尺度分析（non-metric multidimensional scaling， NMDS）结果表明，早熟禾根际土壤

真菌群落与老鹳草、紫花苜蓿的差异性相对较小，而早熟禾、老鹳草、紫花苜蓿三者的根际土壤真菌群落与野党参的

差异性相对较大。4 种植物根际土壤的优势真菌门为子囊菌门、被孢霉门、担子菌门和壶菌门，而被孢霉目、肉座菌

目是其优势菌目，但它们在不同植物中的相对丰度不尽相同。从营养类型看，4 种植物根际土壤真菌优势营养模式

均以腐生营养型为主，其相对丰度占 32. 1%~52. 5%，第二优势营养型在野党参和老鹳草根际土壤中分别是共生营

养型（9. 3%）和病理腐生过渡型（4. 1%），在早熟禾和紫花苜蓿中是病理营养型（8. 3% 和 15. 8%）。从功能类群看，

未定义腐生真菌是 4 种植物的最优势功能菌群，其相对丰度占 28. 6%~44. 2%，而其他功能群在不同植物中的占比

各不相同。由此可见，托木尔峰根际土壤真菌群落结构在不同植物物种间有差异，研究结果可为深入理解山地植物

的环境适应策略和该地区生态环境修复提供理论依据。
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Abstract： The aims of this study were to explore the structure and function of the rhizosphere fungal community in 
different plant species growing around Tomur Peak， and to determine how these characteristics contribute to the 
maintenance of ecosystem stability.  High-throughput sequencing technology was used to detect differences in fungal 
community structure in the rhizosphere soil among four plants； Codonopsis javanica， Poa annua， Geranium 

wilfordii， and Medicago sativa.  Correlations between soil physicochemical properties and fungal community 
structure were also analyzed.  The results showed that Shannon’s index and Simpson’s index， indicators of 
rhizosphere soil fungal diversity， were higher in C.  javanica than in the other plant species.  A non-metric 
multidimensional scaling analysis showed that the fungal community structure of C.  javanica differed from that of the 
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other plant species.  Across all samples， the dominant fungal phyla in the rhizosphere soil were Ascomycota， 
Mortierellomycota， Basidiomycota， and Chytridiomycota.  Mortierellales and Hypocreales were the dominant fungal 
orders， but their relative abundance varied among the four plant species.  Among all samples， the dominant 
nutritional pattern of fungi was saprotrophic （32. 1%-52. 5%）， followed by symbiotrophic in rhizosphere soil of C.  

javanica （9. 3%）； pathotrophic-saprotrophic in rhizosphere soil of G.  wilfordii （4. 1%）， and pathotrophic in 
rhizosphere soils of P.  annua and M.  sativa （8. 3% and 15. 8%， respectively）.  Undefined saprophytic fungi was the 
dominant functional group （28. 6%-44. 2%）， but the proportions of other functional groups differed among plant 
species.  In conclusion， we detected significant differences in the structure and composition of rhizosphere soil fungal 
communities among plant species.  These results provide a theoretical basis for understanding the environmental 
adaptation strategies of alpine plants and for designing ecological restoration strategies for this region.
Key words： Tomur Peak； high-throughput sequencing； rhizosphere soil fungi； functional group； ecological 
restoration

植物根系周围数 mm 范围之内的区域被称为根际，其对土壤环境条件的变化非常敏感，是植物−土壤发生物

质转换和能量传递的重要场所［1］。植物根际蕴含着丰富的微生物种群，其在生长发育过程中与植物根系及区域

土壤互作产生根际效应，使得这一微生态系统在面对环境胁迫时表现出一定的抵抗力，故微生态环境脆弱地区的

植被生长依赖于土壤微生物的响应［2-3］。在土壤微生物中真菌群落的生物标志物比细菌群落要多，且其生态网络

更为紧密和复杂［4］。此外真菌群落对环境的变化非常敏感，能直接或间接参与植物胁迫，通过与植被和环境之间

的相互作用形成互利共生、共栖或寄生的营养方式促进或妨碍植物的生长发育［5-6］。可以明确，根际土壤真菌介

导着土壤生态系统的诸多生物化学过程，维持生态系统的正常运转。因此，探究植物根际土壤真菌群落结构和多

样性，可预见其对区域土壤生态系统功能稳定性及其环境的影响［5，7］，对进一步了解根际微生物在陆地生态系统

中的作用至关重要。

托木尔峰位于西伯利亚与帕米尔高原昆仑山间的过渡地带，属典型温带大陆性气候，其植物垂直分布明显，

是重要的物种交换桥梁之一，但生态环境较为脆弱，我国于 1980 年 6 月建立托木尔峰自然保护区。研究托木尔峰

典型植被根际土壤微生物群落结构差异及其影响因素有利于维护该区域的生态系统稳定性。但目前国内对该区

域生物多样性方面的研究主要集中在地衣、苔藓、藻类等植物生物多样性［8-10］、人类活动对保护区生态环境的影

响［11］和保护区大型真菌分类及其多样性方面［12］，对其典型植被根际土壤微生物的研究较少。缺乏对托木尔峰生

态系统中根际微生物的深入研究，就难以精准把握植被与微生物之间的协同关系，无法确定关键微生物种类对特

定植被生长的促进作用，进而在生物多样性保护方面难以制定全面且有针对性的保护策略，使植被保护成效受

限，这在一定程度上阻碍了该地区生态修复工作的有效推进。

本研究以托木尔峰自然保护区不同植物根际土壤真菌为材料，基于 ITS 高通量测序分析不同植物根际土壤

真菌群落结构差异，并探讨土壤理化性质和真菌群落结构之间的相关性。结合真菌功能注释数据库 FunGuild 对

真菌功能进行预测，探究根际土壤真菌功能群在不同植物根际的分布格局。研究结果将为托木尔峰自然保护区

的生态环境保护和植被培育提供理论指导。

1　材料与方法

1. 1　研究区概况

2023 年 8 月，在新疆维吾尔自治区阿克苏地区温宿县境内的托木尔峰自然保护区（80°40′6″ E，41°50′6″ N）

采集样品。该区域海拔为 2200~2600 m，属温带大陆性气候，年均气温 0~2 ℃，最热月均气温 12~16 ℃，最冷月

均气温-18~-17 ℃，年降水量在 700 mm 以上。托木尔峰自然保护区南、北两翼的气候受天山和塔克拉玛干大

沙漠的影响，使其植被呈现出典型的亚洲荒漠植被带谱结构。
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1. 2　样本采集及土壤理化性质测定

依据典型性和代表性原则，使用多点采样法对保护区内的野党参（Campanumoea javanica）、早熟禾（Poa 

annua）、老鹳草（Geranium wilfordii）、紫花苜蓿（Medicago sativa）4 种植物根际土壤进行采样。即在样区内采取

“S”型路线进行随机布点，共设置 12 处样点，各样点间距离不低于 30 m。在每个样点均选取 3 株植株，用铁锹进

行深挖操作，以完整取出整株根系，采用抖根法收集其根际土壤。将每 3 个相邻点采集的同一植物根系充分混合

为一个样品，每种植物设置 4 个重复。样品带回实验室后分成两份，一份进行根际土壤基因组提取，另一份以四

分法混匀［13］，过筛去杂质后测定土壤理化性质，包括土壤 pH、总氮、速效氮、总磷、速效磷、总钾、速效钾和有

机质［14］。

1. 3　土壤总基因组 DNA 提取

抖落根系表面浮土，将不同植物根系装入 50 mL 无菌离心管内，加入 20 mL 无菌生理盐水，振荡 30 min 制成

土壤悬液。所得土壤悬液经 4 ℃ 、24000 r·min-1 离心 10 min 后弃上清液，使用试剂盒（OMEGAE. ZNA.
SoilDNAKit，美国）提取 DNA［15］。使用 0. 7% 琼脂糖凝胶电泳和微量紫外分光光度计（Nanodrop 2000）检验基因

组纯度和浓度，引物序列为 ITS1-1F-F（5'-CTTGGTCATTTAGAGGAAGTAA-3'）和 ITS1-1F-R（5'-GCTGCG 
TTCTTCATCGATGC-3'），具体的 PCR 反应体系和反应参数设置参照马东旭等［16］的方法。PCR 产物经 2% 琼

脂糖凝胶电泳检测合格后，交由北京诺禾致源生物信息科技有限公司（简称诺禾）进行高通量测序。

1. 4　生物信息学分析

在诺禾平台上使用 FLASH（Version 1. 2. 11）软件对下机数据过滤、拼接和去除嵌合体，后使用 QIIME 2
（VersionQIIME 2-202202）软件中的 DADA 2 模块进行降噪，对相似度 100% 的序列归为 1 个操作分类单元，即扩

增子序列变体（amplicon sequence variants， ASVs）以及特征表［17］。使用 QIIME 2 软件平台依据 ASVs 表进行物

种注释，并使用诺禾云平台计算物种的相对丰度后依据物种相对丰度表在诺禾云平台计算真菌群落的 α 和 β 多样

性。利用 FunGuild 数据库解析真菌生态学功能，并对菌群营养类型和功能类群进行分类。

1. 5　数据处理

相关数据分析与多重比较（Duncan 法）使用 SPSS（Version 27）软件进行，数值表示为平均值±标准差。

2　结果与分析

2. 1　不同植物根际土壤理化性质

土壤理化性质分析表明（表 1），野党参、早熟禾、老鹳草、紫花苜蓿 4 种植物根际土壤均呈碱性，pH 由高到低

依次为早熟禾、野党参、老鹳草和紫花苜蓿。土壤总氮、速效氮和总磷含量在 4 种植被中无显著性差异，而速效磷

表 1　4种植物根际土壤理化性质

Table 1　Physicochemical properties of rhizosphere soil among four plant species

植被类型

Vegetation type

野党参

C.  javanica

早熟禾

P.  annua

老鹳草

G.  wilfordii

紫花苜蓿

M.  sativa

pH

8. 05±0. 23ab

8. 40±0. 15a

7. 71±0. 22b

7. 69±0. 17b

TN 
（mg·kg-1）

3. 00±0. 16a

3. 05±0. 16a

3. 56±0. 22a

2. 93±1. 07a

AN 
（mg·kg-1）

172. 38±9. 85a

170. 76±10. 43a

209. 41±3. 54a

162. 96±44. 79a

AP 
（mg·kg-1）

5. 94±0. 19c

22. 66±1. 57b

48. 08±2. 66a

16. 08±6. 73b

TP 
（g·kg-1）

0. 88±0. 07a

0. 88±0. 07a

1. 00±0. 08a

0. 96±0. 18a

TK 
（g·kg-1）

15. 94±0. 38a

14. 47±0. 80ab

13. 40±0. 76bc

12. 72±0. 25c

AK 
（mg·kg-1）

219. 26±9. 77b

773. 66±13. 13a

246. 26±7. 38b

236. 50±12. 31b

SOM 
（g·kg-1）

44. 04±1. 65c

62. 18±3. 03b

86. 16±1. 89a

47. 99±13. 08bc

TN： 总 氮 Total nitrogen； AN： 速 效 氮 Available nitrogen； AP： 速 效 磷 Available phosphorus； TP： 总 磷 Total phosphorus； TK： 总 钾 Total 
potassium； AK： 速效钾 Available potassium； SOM： 有机质 Soil organic matter.  不同小写字母表示在不同植物间有显著差异（P<0. 05），下同。

Different lowercase letters indicated significant differences among different plants （P<0. 05）.  The same below.
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含量差异显著（P<0. 05），尤以老鹳草最高，野党参最

低。而总钾含量则在野党参根际土壤中最高，紫花苜

蓿根际土壤中最低。速效钾在早熟禾根际土壤中的

含量显著大于其他植被类型（P<0. 05）。有机质含量

在老鹳草根际土壤中最高，早熟禾其次，另外两种植

物间差异不显著。

2. 2　不同植物根际土壤真菌 DNA 测序

所有土壤样本共得到有效序列 1389285 条，质控

过滤和去除嵌合体后得到 1303839 条优质序列。依据

物种 Venn 图分析所有样品，共检测到 2441 个根际土

壤真菌 ASVs，其中 4 种植物共有的 ASVs 数为 49 个，

约占总数的 2. 0%，涉及 12 门 38 纲 85 目 74 科 321 属

411 种。4 种植被根际土壤真菌 ASVs 分布数目由大

到小排序为：早熟禾、野党参、老鹳草、紫花苜蓿（图

1），即早熟禾根际独有的土壤真菌 ASVs 最多，为 575
个，而紫花苜蓿根际最少，为 452 个，分别占总 ASVs
数的 23. 6% 和 18. 5%。

2. 3　不同植物根际土壤真菌群落多样性

真菌群落 α 多样性指数分析显示（表 2），4 种植物根际土壤真菌群落丰富度（Chao1 指数）和均匀度（Pielou_e
指数）均无显著性差异（P>0. 05）。而野党参根际土壤真菌的香农指数（Shannon index）和辛普森指数（Simpson 
index）显著高于老鹳草（P<0. 05），但与紫花苜蓿、早熟禾差异不显著。总体上，野党参根际土壤真菌的物种多样

性最高，而老鹳草最低，且与野党参和早熟禾差异显著。

基于 Bray-Curtis 距离矩阵的非度量多维尺度分析（non-metric multidimensional scaling， NMDS）显示（图 2），

压力（stress）<0. 2，说明其能很好地反映不同植被根际土壤真菌群落的结构和关系。总体看，4 种植物根际土壤

真菌群落存在差异，尤其野党参根际土壤真菌群落与其他 3 种植物明显分离，显示其群落结构与其他 3 种植物明

显不同，具有特异性。而早熟禾与老鹳草、紫花苜蓿根际土壤真菌群落在一定程度上有重叠，表明它们具有一些

共同的群落组成，根际土壤真菌群落差异性相对较小。

2. 4　4 种植物根际土壤真菌群落组成及优势物种差异

所有样品共检测到真菌 12 门 38 纲 85 目 74 科 321 属 411 种。在门水平上（图 3a），相对丰度大于 5% 的主要为

子囊菌门（Ascomycota）、被孢霉门（Mortierellomycota）、担子菌门（Basidiomycota）和壶菌门（Chytridiomycota），尤

其子囊菌门在野党参、早熟禾和紫花苜蓿根际土壤中占绝对优势，占比达 55% 以上。而被孢霉门是早熟禾、老鹳

草、紫花苜蓿的第二优势门，其相对丰度分别为 11. 52%、32. 22%、12. 89%，担子菌门是野党参根际土壤的第二

优势门（15. 41%）。此外，相对丰度大于 1% 的菌门还包括罗兹菌门（Rozellomycota）、球囊菌门（Glomeromycota）、

图 1　不同植被根际土壤真菌扩增子序列变体分析

Fig. 1　 The analysis of fungi amplicon sequence variants 
（ASVs） among different plant species
图中每个圈代表一种植物，重叠部分的数字代表样本之间共有的扩增

子序列变体数目，非重叠部分的数字代表每个样本所特有的扩增子序

列变体数目。 Each circle in the figure represented a kind of plant. The 
numbers in the overlapping parts represented the number of amplicon 
sequence variants shared among the samples， while the numbers in the 
non-overlapping parts represented the number of amplicon sequence 
variants unique to each sample.

表 2　4种植被根际土壤真菌 α多样性指数

Table 2　The α-diversity indexes of rhizosphere soil fungi among four plant species

植被类型 Vegetation type

野党参 C.  javanica

早熟禾 P.  annua

老鹳草 G.  wilfordii

紫花苜蓿 M.  sativa

Chao1 指数 Chao1 index

285. 31±30. 91a

357. 66±85. 01a

262. 02±42. 78a

232. 00±140. 34a

均匀度指数 Pielou_e index

0. 78±0. 04a

0. 74±0. 02a

0. 72±0. 02a

0. 77±0. 05a

香农指数 Shannon index

6. 36±0. 30a

6. 29±0. 18a

5. 71±0. 24b

5. 84±0. 32ab

辛普森指数 Simpson index

0. 97±0. 01a

0. 97±0. 01ab

0. 94±0. 01b

0. 96±0. 01ab
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芽枝霉门（Blastocladiomycota），而在各样本中均少量

存在的菌门为油壶菌门（Olpidiomycota）。

4 种植物根际土壤真菌相对丰度前 10 的目分别是

被孢霉目（Mortierellales）、肉座菌目（Hypocreales）、格

孢腔菌目（Pleosporales）、粪壳菌目（Sordariales）、小丛

壳目（Glomerellales）、伞菌目（Agaricales）、节壶菌目

（Spizellomycetales）、寡囊盘菌目（Thelebolales）、盘菌

目（Pezizales）、线黑粉菌目（Filobasidiales）（图 3b）。

野党参的盘菌目、粪壳菌目、伞菌目相对丰度明显高

于其余植被，而小丛壳目的相对丰度则明显降低。老

鹳草被孢霉目的丰度明显高于其余植被，而紫花苜蓿

的格孢腔菌目、节壶菌目、小丛壳目的相对丰度明显

高于其余植物。

线性判别分析（linear discriminant analysis， LDA>4）表明，在门水平上，早熟禾根际土壤中的子囊菌门与其

他植被间差异显著，而被孢霉门、罗兹菌门、芽枝霉门在老鹳草根际与其他植被之间差异显著（图 4）。此外野党

参根际土壤中的球囊菌门（Glomeromycota）与其他植被之间差异显著。在目水平上，鸡油菌目（Cantharellales）、

球囊霉目（Glomerales）、柔膜菌目（Helotiales）、伞菌目（Agaricales）、盘菌目（Pezizales）、粪壳菌目（Sordariales）是

野 党 参 根 际 土 壤 中 的 优 势 目 ，且 与 其 余 3 种 植 物 存 在 显 著 差 异 ；被 孢 霉 目（Mortierellales）、寡 囊 盘 菌 目

（Thelebolales）、芽枝霉目（Blastocladiales）是老鹳草根际土壤的优势目，且与其余 3 种植物存在显著差异；格孢腔

菌目（Pleosporales）、小丛壳目（Glomerellales）、节壶菌目（Spizellomycetales）是紫花苜蓿根际土壤的优势目，且与

其 余 3 种 植 物 存 在 显 著 差 异 。 纲 水 平 上 ，盘 菌 纲（Pezizomycetes）、伞 菌 纲（Agaricomycetes）和 球 囊 菌 纲

（Glomeromycetes）是 野 党 参 根 际 土 壤 中 的 优 势 纲 ，且 与 其 余 3 种 植 物 存 在 显 著 差 异 ；被 孢 霉 纲

图 2　4种植物根际土壤真菌群落非度量多维尺度分析

Fig. 2　 Non-metric multidimensional scaling （NMDS） analysis 
of rhizosphere soil fungal communities among four plant species

图 3　不同植物根际土壤中优势真菌相对丰度

Fig. 3　Relative abundance of rhizosphere soil fungal communities among different plant species
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（Mortierellomycetes）、芽 枝 霉 纲（Blastocladiomycetes）、锤 舌 菌 纲（Leotiomycetes）、罗 兹 菌 亚 纲 未 区 分 菌 纲

（Rozellomycotina_cls_incertae_sedis）是老鹳草根际土壤的优势纲，且与其余 3 种植物存在显著差异；节壶菌纲

（Spizellomycetes）、座囊菌纲（Dothideomycetes）是紫花苜蓿根际土壤的优势纲，且与其余 3 种植物存在显著差异。

属水平上，黑蛋巢菌属（Cyathus）、毛盘菌属（Tricharina）、四枝孢属（Tetracladium）、毛球壳科未区分菌属

（Lasiosphaeriaceae_gen _incertae_sedis）是野党参根际土壤的优势属，且与其余 3 种植物存在显著差异；裂壳菌属

（Schizothecium）、锥盖伞属（Conocybe）、聚孢霉属（Clonostachys）、双隔镰刀菌属（Bisifusarium）、小球腔菌属

（Leptosphaeria）是早熟禾根际土壤的优势属，且与其余 3 种植物存在显著差异；寡囊盘菌属（Thelebolus）、镰刀菌

属（Fusarium）、被孢霉目未区分菌属（Mortierellales_gen_incertae_sedis）、GS11gen_incertae_sedis、芽枝霉目未区

分菌属（Blastocladiales_gen_incertae_sedis）是老鹳草根际土壤的优势属，且与其余 3 种植物存在显著差异；织球壳

属（Plectosphaerella）、链格孢属（Alternaria）、土球酵母属（Solicoccozyma）、壳二孢属（Ascochyta）是紫花苜蓿根际

土壤的优势属，与其余植物差异明显。

图 4　4种植物根际土壤真菌线性判别分析值

Fig. 4　The linear discriminant analysis （LDA） values of fungi in rhizosphere soil among four plant species
图中显示的线性判别分析值均在 4 种植被之间存在显著差异（P<0.05）。“*”表示在不同植物间有显著差异（P<0.05）。The linear discriminant 
analysis （LDA） values shown in the figure exhibited significant differences among the four vegetation types， with ‘*’ indicating significant differences 
between different plant species （P<0.05）.
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2. 5　真菌功能预测

利用 FunGuild 数据库查询所有样品中的真菌群落生态学功能并注释，对其营养类型和功能类群进行分类，

去除未定义真菌共有 8 个营养型，取其相对丰度前 10 的优势功能类群并去除未定义真菌共有 9 个功能类群。8 个

营养型分别是腐生营养型（saprotroph）、病理营养型（pathotroph）、共生营养型（symbiotroph）、病理腐生共生过渡

型（pathotroph-saprotroph-symbiotroph）、病理腐生过渡型（pathotroph-saprotroph）、病理共生过渡型（pathotroph-

symbiotroph）、腐 生 共 生 过 渡 型（saprotroph-symbiotroph）和 病 原 体 腐 生 共 生 过 渡 型（pathogen-saprotroph-

symbiotroph）（表 3）。腐生营养型是所有植被根际土壤中的最优势营养型，但在不同植物根际土壤中其相对丰度

不尽相同，在早熟禾中的相对丰度显著高于其他植被（P<0. 05）。其次是病理营养型，其在紫花苜蓿根际土壤中

的相对丰度显著高于其余植被，在早熟禾中次之，均显著高于野党参与老鹳草（P<0. 05）。而共生营养型的相对

丰度在野党参中显著高于其余植被，病原体腐生共生过渡型只存在于紫花苜蓿根际土壤中。

9 个功能类群分别是未定义腐生真菌（undefined-saprotroph）、植物病原菌（plant-pathogen）、动物病原体-内

生真菌-植物病原体-木材腐生真菌（animal pathogen-endophyte-plant pathogen-wood saprotroph）、粪便腐生真

菌（dung-saprotroph）、丛枝菌根真菌（arbuscular-mycorrhizal）、植物病原体-土壤腐生物-木材腐生真菌（plant 
pathogen-soil saprotroph-wood saprotroph）、外 生 菌 根 真 菌（ectomycorrhizal）、内 生 真 菌 - 植 物 - 病 原 菌

（endophyte-plant-pathogen）、粪 便 腐 生 真 菌 - 未 定 义 腐 生 菌 - 木 材 腐 生 真 菌（dung saprotroph-undefined 

saprotroph-wood saprotroph），其中未定义腐生真菌是所有植物的最优势功能菌群（表 4）。丛枝菌根真菌在野党

参根际土壤中的相对丰度显著高于其他植被（P<0. 05）。植物病原菌在紫花苜蓿根际土壤真菌中的相对丰度显

著高于其余植被，在早熟禾中次之，且均显著高于野党参与老鹳草（P<0. 05）。外生菌根真菌在野党参根际土壤

中的相对丰度显著高于其余植被（P<0. 05），在早熟禾中最低。而粪便腐生真菌-未定义腐生菌-木材腐生真

菌功能群只存在于紫花苜蓿中。

2. 6　环境因子与真菌多样性的相关性分析

基于 Pearson 相关性分析，根际土壤真菌群落 α 多样性与土壤理化因子的相关性结果表明（表 5），均匀度指数

（Pielou_e index）与速效磷和土壤有机质含量呈显著负相关（P<0. 05），Shannon 指数和 Simpson 指数均与 pH 呈

显著正相关，但和速效磷含量呈显著负相关。除此之外，Shannon 指数还和全钾含量呈显著正相关，Simpson 指数

与土壤有机质含量呈显著负相关。

表 3　不同植物根际土壤真菌群落营养型相对丰度

Table 3　Relative abundance of trophic types in rhizosphere soil fungal communities among different plants

营养型 Trophic type

腐生营养型 Saprotroph

病理营养型 Pathotroph

共生营养型 Symbiotroph

病理腐生共生过渡型

Pathotroph-saprotroph-symbiotroph
病理腐生过渡型

Pathotroph-saprotroph
病理共生过渡型

Pathotroph-symbiotroph
腐生共生过渡型

Saprotroph-symbiotroph
病原体腐生共生过渡型

Pathogen-saprotroph-symbiotroph

野党参 C.  javanica

0. 337±0. 069b

0. 033±0. 010c

0. 093±0. 022a

0. 018±0. 003abc

0. 007±0. 006b

0. 024±0. 009a

0. 002±0. 001a

-

早熟禾 P.  annua

0. 515±0. 023a

0. 083±0. 011b

0. 041±0. 005b

0. 056±0. 029ab

0. 018±0. 007ab

0. 021±0. 011a

0. 002±0. 001a

-

老鹳草 G.  wilfordii

0. 379±0. 067b

0. 014±0. 004c

0. 005±0. 000c

0. 011±0. 005c

0. 041±0. 010a

0. 007±0. 003a

0. 003±0. 001a

-

紫花苜蓿 M.  sativa

0. 321±0. 049b

0. 158±0. 054a

0. 014±0. 004bc

0. 064±0. 036a

0. 035±0. 026ab

0. 023±0. 011a

0. 002±0. 001a

0. 000±0. 000

“-”表示无该类群，下同。“-” indicated the absence of this group.  The same below.
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通 过 基 于 距 离 的 冗 余 分 析（distance-based 
redundancy analysis， db-RDA）解释真菌群落与土壤

理化因子间的相关性，结果显示第 1、2 排序轴累计解

释变异量达 62. 50%（图 5）。样本点分布呈现出较为

明显的聚类态势。沿第 1 轴方向可划分为两个集群，

野党参根际土壤样品处于负轴区域，而早熟禾、老鹳

草与紫花苜蓿则位于正轴位置。沿第 2 轴方向同样分

为两个集群，野党参与老鹳草根际土壤样品位于负

轴，而早熟禾与紫花苜蓿位于正轴。约束在第 1 轴上

的关键因子包括 pH、总磷（total phosphorus， TP）、速

效 磷 （available phosphorus， AP） 、总 钾 （total 
potassium， TK）、速效钾（available potassium， AK）与

有机质（soil organic matter， SOM），而第 2 轴上的重

要 因 子 为 总 氮（total nitrogen， TN）与 速 效 氮

（available nitrogen， AN）。Neoophiobolus 和黑蛋巢菌

属（Cyathus）的方向与 TK 箭头方向一致，表明这 2 个属的丰度与 TK 正相关，而链格孢属（Alternaria）和被孢霉属

（Mortierella）与 TK 负相关；寡囊盘菌属（Thelebolus）的方向与 SOM 和 AP 箭头方向相同，说明其丰度与 SOM 和

AP 正相关。

表 4　不同植物根际土壤真菌群落优势功能类群相对丰度

Table 4　Relative abundance of dominant functional groups in rhizosphere soil fungal communities among different plant species

功能类群 Guild groups

未定义腐生真菌 Undefined-saprotroph

植物病原菌 Plant-pathogen

动物病原体-内生真菌-植物病原体-木材腐生真菌

Animal pathogen-endophyte-plant pathogen-wood saprotroph

粪便腐生真菌 Dung-saprotroph

丛枝菌根真菌 Arbuscular-mycorrhizal

植物病原体-土壤腐生物-木材腐生真菌

Plant pathogen-soil saprotroph-wood saprotroph

外生菌根真菌 Ectomycorrhizal

内生真菌-植物-病原菌 Endophyte-plant-pathogen

粪便腐生真菌-未定义腐生菌-木材腐生真菌

Dung saprotroph-undefined saprotroph-wood saprotroph

野党参 C.  javanica

0. 304±0. 067b

0. 032±0. 011c

0. 008±0. 006b

0. 018±0. 010b

0. 049±0. 008a

0. 002±0. 001c

0. 027±0. 014a

0. 024±0. 009a

-

早熟禾 P.  annua

0. 442±0. 022a

0. 075±0. 010b

0. 042±0. 023a

0. 065±0. 011a

0. 029±0. 008b

0. 003±0. 001bc

0. 000±0. 000b

0. 021±0. 011a

-

老鹳草 G.  wilfordii

0. 355±0. 056ab

0. 014±0. 004c

0. 007±0. 006b

0. 019±0. 012b

0. 003±0. 002c

0. 021±0. 016a

0. 003±0. 001b

0. 008±0. 002a

-

紫花苜蓿 M.  sativa

0. 286±0. 052b

0. 156±0. 055a

0. 047±0. 035a

0. 007±0. 004b

0. 011±0. 014bc

0. 019±0. 008ab

0. 002±0. 001b

0. 024±0. 011a

0. 016±0. 010

表 5　真菌群落 α多样性与生态因子相关分析

Table 5　Correlation analysis of fungal α-diversity indices and soil ecological factors

项目 Items

Chao1 指数 Chao1 index

均匀度指数 Pielou_e index

香农指数 Shannon index

辛普森指数 Simpson index

pH

0. 296

0. 323

0. 591*

0. 521*

TN

0. 083

-0. 377

-0. 094

-0. 394

AN

0. 049

-0. 394

-0. 145

-0. 438

AP

-0. 028

-0. 627**

-0. 515*

-0. 703**

TP

0. 443

-0. 496

0. 048

-0. 185

TK

0. 163

0. 314

0. 558*

0. 397

AK

0. 490

-0. 132

0. 352

0. 205

SOM

0. 119

-0. 611*

-0. 322

-0. 589*

* 表示存在显著相关性（P<0. 05），** 表示存在极显著相关性（P<0. 01）。  * indicates a significant correlation （P<0. 05）， and ** indicates an 
extremely significant correlation （P<0. 01）.

图 5　环境因子与真菌群落冗余分析

Fig. 5　 Redundancy analysis of environmental factors and 
fungal communities
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3　讨论

植被的凋落物与根系分泌物会影响根际土壤理化性质、有机质和养分含量，造成植物根际土壤微生物多样性

的变化［18-19］。张旭升等［20］研究不同植被恢复模式下矿区复垦土壤真菌群落时发现，不同植被类型下土壤真菌多

样性存在差异。本研究基于 Bray-Curtis 距离矩阵的 NMDS 分析对 4 种不同植被根际土壤真菌群落结构的差异

性进行比较，发现早熟禾、老鹳草、紫花苜蓿根际土壤真菌群落结构与野党参有明显差异，说明不同的植被类型会

对真菌群落多样性产生影响，与 Masse 等［21］和 Liu 等［22］的研究结果类似。有研究发现，土壤真菌多样性受土壤理

化性质的显著影响［23］，土壤 pH 及土壤养分等会调控土壤真菌种类和数量［24］，而土壤总氮、速效磷、有机质等也可

通过降低土壤 pH 调控真菌群落多样性［25］。在本研究中 pH、总氮、速效氮、速效磷、总钾、有机质含量等与根际土

壤真菌菌群多样性有显著相关性，表明土壤环境因子是制约真菌群落多样性的关键因素。

子囊菌门（Ascomycota）、担子菌门（Basidiomycota）和被孢霉门（Mortierellomycota）是典型的腐生真菌，壶菌

门大多数是腐生真菌，广泛存在于各种植物根际土壤中。子囊菌门、担子菌门能够降解木质素和角质素，而被孢

霉门能够降解半纤维素、纤维素和木质素，壶菌门能降解纤维素和几丁质，具有促进植物生长和帮助植物抑制病

害的潜力，在物质转换和能量传递以及微生物的生态位稳定中发挥重要作用［26-28］。本研究发现，子囊菌门、被孢

霉门和担子菌门是托木尔峰植物根际土壤的优势菌门，该结果与新疆棉（Gossypium hirsutum）田土壤和南疆盐生

植物根际土壤真菌群落结构特征一致［15，29］。综上表明，环境中共同存在的优势真菌群落在应对环境变化时具有

较强的抗逆性，即便不同土壤和植被类型会对土壤真菌多样性和其群落结构产生影响，但土壤中的优势菌门基本

相似。本研究中，老鹳草根际土壤中被孢霉目的相对丰度明显高于其余植被，原因可能是被孢霉目通常分布在可

为腐生真菌提供有机质的物种根际土壤中［30］，而老鹳草根际土壤的有机质含量显著高于其余 3 种植物。此外，有

研究认为，粪壳菌目相对丰度与 pH 和凋落物含量呈正相关［31］，而本研究中野党参地上冠幅比其余植被大，所形成

的茎秆、碎叶等木质化凋落物含量更多且容易堆积在根部，进而被盘菌目、粪壳菌目、伞菌目等腐生真菌分解。

真菌有着复杂的生活史，部分真菌为了适应生存环境会主动采用多种营养方式［32］。本研究中 4 种植物根际

土壤真菌的营养型均以腐生营养型为主导，意味着子囊菌门、被孢霉门、壶菌门和担子菌门是主要的营养类群。

腐生真菌是土壤中最重要的有机质分解者，在土壤养分循环方面起着重要作用［33］，其在野党参、早熟禾、老鹳草和

紫花苜蓿 4 种植物根际土壤中通过分解凋落物进入根际，形成“肥岛效应”促进自身生长发育。此外，早熟禾、紫

花苜蓿根际土壤中的病理营养型仅次于腐生营养型，而老鹳草根际的土壤病理腐生过渡型仅次于腐生营养型。

病理型真菌通过损害宿主细胞而获取营养，意味着这些植物可能会被致病菌感染，妨碍自身的生长发育，甚至导

致植株死亡。但被孢霉门是所有植被的共有优势门，其除了能调控土壤微生物群落提高植物抗病性外还能诱导

植物防御病原菌，通过分泌拮抗物质抑制病原菌［27］。因此，托木尔峰植被虽然面临病原菌的侵害，但通过自身优

势菌门能在一定程度上抵抗病原菌的侵害，也可以通过人工接种被孢霉菌剂调控其根际土壤真菌群落来提高其

抗病性。

研究发现，托木尔峰 4 种植物根际土壤真菌的功能类型都以未定义腐生真菌为主，这意味着根际土壤真菌能

依靠宿主植物凋落物为自身生长发育提供营养。此外，丛枝菌根真菌类群在野党参根际土壤中的丰度最高，而丛

枝菌根真菌具有促进植物生长、改善土壤结构及提高植物抵御不良环境的能力［34-35］，据此推测野党参抵御植物病

原菌的能力较强。值得注意的是，外生菌根真菌的营养类型属于共生营养型［36］，其在野党参根际土壤中的相对丰

度显著高于其他 3 种植物，这可能是导致野党参根际土壤中的共生营养型丰度高于其他植被的原因。外生菌根

真菌在提高植物对养分和水分吸收的同时能提高植物的抗逆性，因此，在托木尔峰自然保护区通过人工接种外生

菌根的方式能促进其他植被生长发育，进而提高生态系统的稳定性。

本研究通过对托木尔峰自然保护区野党参、早熟禾、老鹳草及紫花苜蓿 4 种植物根际土壤真菌群落结构特征

比较及功能注释发现，子囊菌门、被孢霉门和担子菌门等腐生真菌在其群落中占据优势生态位，然而，值得注意的

是，植物病原菌等致病菌同样占据相当比例，这意味着该地区生境面临遭受一定程度破坏的潜在风险。但野党参

根际土壤真菌群落结构与其他 3 种植物存在明显差异，且丛枝菌根真菌和外生菌根在野党参根际土壤真菌群落
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中的占比高于病原菌，由此推测野党参可能在维护托木尔峰植被生态系统稳定性方面发挥着关键作用。在制定

托木尔峰生态系统的维护策略时，或许可以考虑扩增野党参的种植规模。亦可采用生物防治手段，即从野党参根

际土壤中分离筛选具有抗逆促生功能的有益真菌，并将其接种于植株，以此实现对托木尔峰生态系统的有效保

护。需要说明的是，本研究仅基于 FUNGuild 数据库对托木尔峰不同植物根际土壤真菌功能进行了初步探索，各

类群的确切功能仍有待进一步明晰。后续研究将通过改良培养基类型、模拟托木尔峰自然生态条件等分离筛选

出具有抗逆促生功效的有益菌株，以期为该区域相关生态保护提供更坚实的理论依据。

4　结论

从新疆托木尔峰野党参、早熟禾、老鹳草及紫花苜蓿 4 种植物 16 个根际土壤样品中共获得 2441 个真菌

ASVs，被划分为 12 门、38 纲、85 目、74 科、321 属、411 种。根际土壤真菌群落多样性和丰富度在不同植被间有一

定差异，NMDS 分析显示野党参植物根际土壤真菌群落结构与其他 3 种植物明显不同。4 种植物共有的优势菌门

为子囊菌门、被孢霉门、担子菌门和壶菌门。不同植物根际土壤真菌群落被划分为 8 个营养型，尤以腐生营养型

为主，而 9 个功能类群中以未定义腐生真菌占优势。不同植物根际土壤真菌群落结构变化受到土壤理化特性的

影响。
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