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不同海拔武夷岩茶茶园根际土壤真菌多样性特征分析
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摘要： 采用高通量测序技术分析比较了一地好茶（YDHC）、程墩毛岭（CDM）和程墩圣旨凹（SZA）3 个海拔从低到高武夷

岩茶茶园的根际土壤真菌群落组成。结果表明：距离相近的低海拔 CDM 和 YDHC 茶园根际土壤真菌群落组成较相似，两者丰

富度和多样性均高于高海拔的 SZA 茶园，且 SZA 的真菌群落组成与低海拔的差异明显；主要优势真菌门均为子囊菌

（Ascomycota）和担子菌（Basidiomycota），且二者相对丰度分别随海拔的升高而增加和减少；主要优势菌属依次为镰孢菌

（Fusarium）、银耳目分类不明属（norank_o_Tremellales）和伞菌纲分类不明属（norank_c_Agaricomycetes），并分别富集有 17 种、

13 种和 14 种真菌物种；不同海拔之间的茶树根际土壤 pH 值和速效钾差异显著，pH 显著影响真菌群落组成，且低海拔土壤性质

对真菌物种的影响强于高海拔；不同海拔根际土壤真菌群落的营养模式以腐生营养型、病理营养型和共生营养型为主，且大部

分营养型菌群相对丰度随海拔降低而减少。海拔影响武夷岩茶茶园土壤真菌群落组成，可能影响其相关生态功能和茶叶品质

形成。
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Analysis of fungal diversity characteristics in rhizosphere soils of Wuyi rock tea 
gardens with different elevations
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Abstract： Fungal diversity and species composition in the rhizoshpere soils of Wuyi rock tea gradens were detected 
by high throughput sequencing and their relationships with soil properties were also investigated.  The rhizosphere soils 
were collected in three tea gardens from low to high elevation， including Yidihaocha （YDHC）， Chengdunmaoling 
（CDM） and Chengdunshengzhiao （SZA） in Wuyishan National Park.  The results showed that， the fungal community 
compositions in CDM and YDHC tea gardens with lower elevations were similar， both richness and diversity of them 
were higher than those of SZA tea garden with higher elevation， and the fungal community composition of SZA was sig⁃
nificantly different from that of the lower elevations.  The main dominant fungal phyla were Ascomycota and Basidiomyco⁃
ta， while their relative abundances increased and decreased respectively with the increase of elevation.  The main domi⁃
nant fungal genera were Fusarium， norank_o_Tremellales and norank_c_Agaricomycetes， respectively， with 17， 13 and 
14 fungal species enriched.  pH and available potassium of SZA， CDM and YDHC were significantly different， and pH 
had significant impact on the fungal composition， and the effects of soil properties on fungal species at low elevation were 
stronger than at high elevation.  The nutritional patterns of fungal communities dominated by saprotroph， pathotroph and 
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symbiotroph， and most of their relative abundance declined with the decrease of elevation.  Elevation affects the fungal 
community in the rhizosphere soils of Wuyi rock tea gardens， which may affect their ecological functions and tea quality 
formation.

Key words： Wuyi rock tea； elevation； rhizosphere soil； soil property

0 引  言

武夷岩茶是中国十大名茶——乌龙茶的重要组

成，独特的生长环境是形成优质岩茶的重要因素，其

中，海拔是影响茶树生长和茶叶品质形成的重要因

素。在武夷山，以乌龙茶工艺加工制作成武夷岩

茶［1］的茶树主要种植在海拔 700 m 以下的区域。真

菌是岩茶生态系统的重要组成。真菌群落在作物营

养获取、胁迫和抗病中起着重要的作用，也是作物生

产力和营养品质的关键预测因子［2，3］。因此，真菌群

落与茶叶产量和品质密切相关，不同海拔的真菌群

落多样性和潜在功能可能存在差异［4⁃7］。

茶树一般生长于高温、多雨和强淋溶土壤的环

境，独特的茶园土壤性质造就了与其他植被土壤截

然不同的真菌群落组成［8，9］。海拔对茶树生长状况

和土壤性质产生了显著影响，直接导致真菌群落组

成产生了海拔的分布差异［9］。利用磷脂脂肪酸法

（PLFAs）研究发现，不同海拔茶园土壤真菌群落多

样性的波动较大，真菌物种分布差异明显［10］，其他研

究则认为不同海拔茶园土壤养分是驱动真菌群落多

样性和物种分布的重要因素［11］，不同海拔茶园土壤

真菌群落组成与茶叶品质形成关系密切［9⁃11］。植物

通过根际与土壤连接，而根际是植物和微生物相互

作用的一个特殊区域，根际微生物主导土壤生态系

统分解，对改善土壤微生态环境至关重要［12］。

本研究以不同海拔武夷岩茶主产区内分布的具

代表性岩茶园根际土壤为研究对象，应用 Illumina 
Miseq 高通量测序技术，以 18S rRNA 基因为分子标

记，分析 3 个不同海拔武夷岩茶茶园根际土壤真菌

群落组成，比较不同海拔的茶园土壤真菌群落组成

特征及其与土壤理化性质的关系，为武夷岩茶生态

茶园建设、茶树种植分布地域和茶叶品质提高提供

参考，对武夷山生态环境保护和茶产业发展影响具

有重要意义。

1 材料与方法

1. 1 土壤样品采集

选取了位于武夷山国家公园内，海拔 700 m 以

下，种植品种为肉桂具代表性的茶园。海拔从低到

高依次为一地好茶（海拔 360 m，北纬 27. 73o，东经

117. 86o，YDHC）、程 墩 毛 岭（海 拔 489 m，北 纬

27. 73o，东经 117. 86o，CDM）和程墩圣旨凹（海拔

673 m，北纬 27. 70o，东经 117. 85o，SZA）的茶园样

地，每个样地坡度、坡向相近，茶树树龄相近。在每

个样地选取 3 个代表性区域，采用“抖落法”采集茶

树根际土壤［13］。每个区域土壤样品去除杂物并充分

混匀后分成两份，1 份风干后用于测定土壤理化性

质，另 1 份于-80 ℃保存，用于土壤总 DNA 提取。

1. 2 土壤理化性质的测定

风 干 过 2 mm 筛 后 土 样 用 于 测 定 pH、铵 氮

（NH4
+）、有效磷（AP）和速效钾（AK）；过 0. 149 mm

筛后用于土壤总碳（TC）和总氮（TN）分析。土壤

pH 值采用复合电极法测定［14］，NH4
+、AP 和 AK 分别

采用靛酚蓝比色法［15］、NaHCO3 分光光度法和火焰

光度法［16］测定。运用 Vario MAX cube 型元素分析

仪（Elementar 公司，德国）测定土壤总碳（TC）和总

氮（TN）后计算土壤碳氮比（C/N）。

1. 3 土壤微生物 DNA 提取和 PCR 扩增

使用 FastDNA Spin Kit（MP Biomedicals 公司，

美国）试剂盒提取土壤样品总基因组 DNA，提取过

程按照说明书进行。QubitTM 4Fluorometer（Ther⁃
mo Fisher 公司，美国  ）用于测定 DNA 的浓度和纯

度。18S rRNA 基因的扩增引物为带有 Barcode 序

列 的 引 物 对 817F（5' ⁃ TTAGCATGGAATA⁃
ATRRAATAGGA⁃3'）和 1196R（5'⁃TCTGGACCT⁃
GGTGAGTTTCC⁃3'）［17］，扩增条件为 95 ℃预变性

3 min；95 ℃变性 30 s；54 ℃退火 30 s；72 ℃延伸 45 s
（35 个循环）；最后 72 ℃延伸  10 min。PCR 扩增产物

经琼脂糖凝胶电泳后送至上海美吉生物医药科技有

限公司，在 Illumina Miseq 平台上进行测序。

1. 4 数据分析

在 Majorbio I ⁃ Sanger 云 平 台（www. i ⁃ sanger.
com）进行 DNA 序列分析。原始序列使用 Trimmo⁃
matic 去除嵌合序列，然后用 UPARSE 7. 1 软件将

相似性高于 97% 的优化序列聚类为操作分类单位

（operational taxonomic unit，OTU），并用核糖体数

据库项目（Ribosomal Database Project，RDP）Classi⁃
fier 软件和 SILVA 数据库对 OTU 序列进行分类注

释分析［16］。R 语言的 Mothur 软件包分析了微生物

的 Ace、Chao、Shannon、Simpson 和 Coverage 等 α⁃多
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样性指数［17］；vegan 软件包分析了微生物 OTU 水平

韦恩（Venn）图［17］；vegan 软件包分析的置换多因素

方差（permutational MANOVA，PERMANOVA）结

合 Qiime 1. 7. 0 软件包创建的主坐标分析（principal 
co⁃ordinates analysis，PCoA）用于分析 β⁃多样性［17］；

微生物群落结构与土壤理化性质的关系通过 Cano⁃
co 4. 5 软 件 包 的 冗 余 分 析（redundancy analysis，
RDA）获 得［17］；线 性 判 别 分 析（linear discriminant 
analysis，LDA）效应大小（linear effect size，LEfSe）
方法用于确定土壤样品间存在显著差异的微生物

类群，应用 2. 5 的 LDA 阈值和小于 0. 05 的显著性

来检测独特的微生物类群并比较所有样品［17］；微生

物物种与土壤理化性质的相关性网络图使用 vegan
和 igraph 软件包通过 Spearman 相关系数构建，网络

图由 Gephi 软件进行可视化［18］。根据 OTU 分类信

息和 FUNGuild v1. 0 软件预测真菌群落的功能特

征［19］。 IBM SPSS Statistics 26 软件的单因素方差

分析（One⁃way ANOVA）的 Duncan 检验用于分析

土壤样品之间土壤理化性质和 α⁃多样性指数的统

计差异。

2 结果与分析

2. 1 土壤理化性质

程墩圣旨凹（SZA）、程墩毛岭（CDM）和一地

好茶（YDHC）3 个不同海拔茶园根际土壤 pH 值和

速效钾（AK）存在显著差异，而 NH4
+ 、碳氮比（C/

N）、土壤有效磷（AP）差异不显著（图 1）。土壤 pH
随着茶园海拔升高而降低，而其他理化性质并没有

随海拔不同而产生明显变化，可能是因为大部分土

壤理化性质除了受海拔变化影响外，还受茶树植株

产生的土壤凋落物及土壤微生物等的影响。

2. 2 DNA 序列及真菌 α⁃多样性

共获得 319 743 条 18S rRNA 基因序列，除真菌

外未检测到其他真核生物，含真菌生物 33 门 84 纲

142 目 199 科 241 属和 1 165 个 OTUs。所有样品覆

盖度均超过 99%，表明测序深度足以覆盖大部分的

微生物。CDM、YDHC 和 SZA 真菌群落丰富度和

多样性皆从高到低（图 2）。除 Simpson 指数外，不同

海拔真菌 α⁃多样性指数均存在显著性差异，CDM 的

Ace、Chao 和 Shannon 指数均为最高，Simpson 指数

最低，且 YDHC 与 CDM 的 Shannon 指数相近，而

SZA 的 Shannon 指数则与 YDHC 的相反。由此可

知，不同海拔岩茶根际土壤真菌 α⁃多样性不同。

2. 3 真菌物种组成

2. 3. 1 真菌物种韦恩图

不同海拔茶园土壤真菌 OTU 水平韦恩图（见图

3），共同含有 280 个 OTU，SZA、CDM 和 YDHC 各

自特有的分别为 55、274 和 162 个。SZA 与 CDM 和

YDHC 分别共同含有的 OTU 仅为 40 个和 27 个，而

CDM 和 YDHC 共同含有的 OTU 高达 327个。由此

图 1　不同海拔茶园根际土壤性质

Fig. 1　Rhizosphere soil properties of the tea gardens with different elevations
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可知，真菌 OTU 组成的独特性大小顺序为：CDM>
YDHC>SZA，低海拔 CDM 和 YDHC 的真菌群落

组成相似性最高。

2. 3. 2 真菌群落结构组成

门水平下，3 个不同海拔茶园土壤中含有子囊

菌（Ascomycota）、担子菌（Basidiomycota）、毛霉菌

（Mucoromycota）、SAR_k_norank、真菌界未分类属

和真核域未分类属共 6 种优势真菌物种（相对丰度

>1%）（图 4a）。子囊菌是最主要优势门，在 SZA、

CDM 和 YDHC 中，平均相对丰度分别为 74. 38%、

61. 38% 和 60. 73%；子囊菌随着海拔降低而减少；

其次是担子菌，在 SZA、CDM 和 YDHC 中，平均相

对丰度分别为 11. 93%、23. 29% 和 23. 71%，随着海

拔 降 低 而 增 加 ；而 毛 霉 菌 在 CDM 中 丰 度 最 大

（6. 77%），在 SZA 中丰度最小（4. 56%）。

属水平下，共有 42 种优势真菌物种（相对丰

度>1%）（图 4b）。其中，SZA 的最优势属是镰孢

菌属（Fusarium），相对丰度为 14. 11%；相对丰度>
5% 的还包括 unclassified_c_Sordariomycetes、Melin⁃
iomyces 和缨霉菌属（Thysanophora）；CDM 最优势

属为 norank_o_Tremellales，相对丰度 12. 66%；相对

丰度>5% 的还包括 unclassified_o_Eurotiales、木霉

菌 属（Trichoderma）毛 壳 菌 属（Chaetomium）、

norank_p_Mucoromycota、Meliniomyces、镰 刀 菌 和

unclassified_f_Ophiocordycipitaceae；YDHC 最 优 势

属为 norank_c_ Agaricomycetes，相对丰度 12. 36%；

相对丰度>5% 还包括镰孢菌、unclassified_o_Euro⁃

图 2　不同海拔茶园根际土壤真菌 α⁃多样性指数

Fig. 2　Fungal α⁃diversity index in the rhizosphere soils of the tea gardens with different elevations

图 3　OTU 水平下不同海拔茶园根际土壤真菌韦恩图

Fig. 3　Fungal Venn diagram in the rhizosphere soils of 
the tea gardens with different elevations at OTU level
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tiales、norank_o_Tremellales 和 拟 盘 多 毛 孢 菌 属

（Pestalotiopsis）。此结果表明不同海拔茶园的根际

土壤真菌优势物种的组成可能受海拔的影响。

2. 4 真菌 β⁃多样性

主 坐 标 分 析（principal co ⁃ ordinates analysis，
PCoA）能够直观反映出不同土壤样品中真菌群落

组成的相似性和差异性。 PCoA 第 1 轴贡献度为

31. 54%，第 2 轴贡献度为 22. 91%，前两轴累计贡献

度为 54. 45%（图 5）。海拔最高的 SZA 采样点单独

聚类，且远离 CDM 和 YDHC，且群落组成差异明

显。CDM 和 YDHC 相距较近，聚类为一起，表明两

者真菌群落组成相似度较高。此外，置换多因素方

差分析（permutational MANOVA，PERMANOVA）

表明，不同茶园真菌群落组成之间差异达显著水平

（R2=0. 495；P=0. 005），说明海拔对茶园土壤真菌

群落组成产生了显著影响。

2. 5 真菌物种差异性比较

线 性 判 别 分 析 效 应 大 小（linear effect size，
LEfSe）用于检测不同海拔茶园土壤真菌在不同分

类水平上相对含量具有显著差异的物种。如图 6 所

示，从门水平到属水平，SZA 共检测到 13 种真菌，物

种含量显著高于其他两个茶园，其中属水平物种包

括了粪壳菌纲未分类属、Solicoccozyma、norank_c_
Arachnida 和马拉色氏霉菌（Malassezia）；程墩毛岭

（CDM）共检测到 14 种真菌，物种含量显著高于其

他两个茶园，属水平包括 Heterocephalacria、unclas⁃
sified_c_Tremellomycetes、unclassified_f_Chaetomia⁃

图 4　不同海拔茶园根际土壤在门和属水平下真菌群落结构

Fig. 4　Fungal community structure in the rhizosphere soils of the tea gardens with different elevations at phylum and 
genus levels

图 5　OTU 水平不同海拔茶园根际土壤真菌群落的主坐

标分析

Fig. 5　PCoA analysis of fungal communities in rhizo⁃
sphere soils of the tea gardens with different elevations at 

OTU level
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ceae、unclassified_o_norank_c_ Choanoflagellida、un⁃
classified_f_Xylariaceae 和 羽 纹 藻 菌（Pinnularia）；

YDHC 共检测到 17 种，物种含量显著高于其他两个

茶园，属水平包括 unclassified_ f_Colpode、unclassi⁃
fied_o_Capnodiales、 Phymatotrichopsis、 unclassi⁃
fied_f_Herpotrichiellaceae、Neocatenulostroma、Sisto⁃

trema 和 unclassified_o_Diaporthales。以上可知，不

同海拔茶园根际土壤富集的真菌物种种类随着海拔

升高减少，低海拔富集的真菌物种比高海拔的更

复杂。

2. 6 土壤理化性质对真菌群落组成的影响

属水平上，真菌群落组成与土壤理化性质的冗

余分析结果见图 7，RDA 第一轴和第二轴贡献度分

别为 31. 03% 和 22. 98%，总贡献度为 54. 01%。pH
值对土壤真菌群落组成产生显著影响。优势真菌物

种与土壤性质的相关性网络分析结果表明：海拔最

高的 SZA 的 pH 值对数量最多的真菌物种产生显著

影响；而中等海拔 CDM 的土壤有效磷对数量最多

图 6　不同海拔茶园根际土壤真菌物种谱系系统发育分支图（LDA>3. 5）
Fig. 6　Phylogenetic cladogram of fungal lineages in rhizosphere soils of the tea gardens with different elevations （only 

the taxa with LDA value higher than 2. 5 are presented）
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真菌物种产生显著影响；最低海拔的 YDHC 受到包

括速效钾在内的 6 种土壤理化性质具显著影响的真

菌物种的数量均相等（见图 8）。SZA 和 YDHC 真菌

物种与土壤性质分别呈显著正和负相关的数量相

近，而 CDM 与土壤理化性质呈显著负相关的真菌

物种数量多于正相关的。此外，真菌物种与土壤理

化性质相关关系由高到低分别为 YDHC、CDM 和

SZA，表明随着海拔升高，真菌物种与土壤理化性质

相关关系逐渐变弱。

2. 7 真菌群落的 FUNGuild 功能预测

功能预测结果表明，在不同海拔茶园土壤中未

知营养型菌群和未定义腐生营养型占明显优势，而

大部分营养型菌群则随海拔的变化而差异明显

（图9）。SZA 具有更高丰度的动物病原 ⁃植物内生 ⁃
地衣寄生 ⁃植物病原 ⁃土壤腐生 ⁃木质腐生营养型菌

群、外生菌根 ⁃植物内生 ⁃杜鹃花类菌根 ⁃凋落物腐生

⁃兰花菌根营养型菌群、动物病原 ⁃植物内生 ⁃植物病

原 ⁃未定义腐生营养型菌群和动物病原 ⁃植物内生 ⁃
地衣寄生 ⁃植物病原 ⁃木质腐生营养型菌群。CDM
具有更高丰度的动物病原 ⁃排泄物腐生菌 ⁃植物内

生 ⁃体表附生 ⁃植物腐生 ⁃木质腐生营养型菌群、真菌

寄生 ⁃未定义腐生营养型菌群和动物病原营养型菌

群 。 YDHC 具 有 更 高 丰 度 的 植 物 病 原 营 养 型

菌群。

3 讨论和结论

真菌对维持茶园土壤生态系统功能起重要作

用，土壤真菌具有的独特菌丝结构能够帮助真菌优

先分解大分子化合物，随海拔的变化，茶园凋落物和

土壤理化性质影响土壤真菌群落的分布格局，进而

影响茶树生长。基于茶园土壤真菌与海拔梯度的关

系，本研究应用了高通量测序分析技术对分布在不

同海拔的武夷岩茶茶园根际土壤真菌群落组成进行

分析，发现以下规律：

1） 低海拔茶园根际土壤真菌群落丰富度和多

样性高于高海拔土壤。最高和最低的 α⁃多样性指

数、Chao 和 Ace 的分别是 CDM 和 SZA 茶园土壤，且

高海拔 SZA 真菌总量和独特数量均为最少，而低海

拔 YDHC 和 CDM 土壤真菌组成相似。这可能是由

于海拔升高气温降低而产生的生理胁迫抑制了微生

物生长，最终降低微生物丰富度和多样性［20］，且不同

海拔植被能够通过提供不同凋落物和根际分泌物而

对根际土壤环境产生较大作用，进而对真菌丰富度

和多样性产生影响［21］。

2） 土壤中占优势的子囊菌含量随海拔升高而

增多，而担子菌则相反，且独特真菌物种也随海拔增

加而减少。子囊菌和担子菌分布差异可能与所处不

同海拔茶园覆盖的植被物种组成相关，随着海拔升

高，植被类型通常由木本植物向灌木或草本植物过

渡［22］，富含纤维素分解酶的子囊菌门成员往往在草

本植物土壤中优先富集，其含量将随着草本植物分

布的减少而降低，而担子菌门成员则是木质素的主

要降解者，且随着木本植物的增加而增多［23］。海拔

最低的 YDHC 茶园含数量最多的独特真菌物种，而

海拔最高的 SZA 则最少，揭示了从低到高海拔土壤

中真菌群落结构的复杂性由高向低转变。不同海拔

的茶园中，独特真菌物种可能在土壤环境中具有各

自独特功能。例如，SZA 的短柄菌属（Solicoccozy⁃
ma）通常在高海拔土壤中富集，其快速合成脂质的

能力对在高海拔、低温和高湿环境具有更强耐受

力［24］；CDM 的 Heterocephalacria 具寄生特性，可寄

生在其他真菌中［25］；YDHC 的 Phymatotrichopsis 是
一类广谱、丝状和可传播的坏死性病原体，是根腐病

的致病菌［26］。

3） 低海拔 YDHC 茶园土壤具高 pH 值、碳氮比

和有效磷，而最高海拔茶园大部分土壤理化性质均

为最低，表明大部分土壤理化性质在受到海拔梯度

变化的气候条件调控的同时还受茶园土壤凋落物组

成和根际土壤微生物组成的影响［27， 28］。其中土壤

图 7　不同海拔茶园根际土壤真菌群落组成与土壤性质

的 RDA 分析

Fig.  7　RDA analysis of fungal community composition 
and soil properties in the rhizosphere soils of the tea 

gardens with different elevations
注：R 值以不同颜色的箭头显示（红色箭头表示 P < 
0. 05，蓝色箭头表示 P> 0. 05）
Note： R value is displayed in different colors of arrow（red 
arrow means P< 0. 05， blue arrows mean P>0. 05）
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pH 和碳氮比随海拔升高而明显降低，与不同海拔茶

园土壤酸碱度和苹果园土壤氮素循环的研究结果相

似［27， 29］。pH 是影响不同海拔茶园土壤真菌群落组

成的最重要因子，与长白山土壤真菌群落的研究结

果相似［30］，而土壤铵态氮、碳氮比、有效磷和速效钾

等也是影响真菌群落的重要因素［17， 31］。研究还表

明，海拔越低土壤理化性质对真菌群落组成的影响

越明显，且更多的是有利影响。此外，不同海拔土壤

理化性质对真菌物种影响不同，大部分低海拔的土

壤理化性质对真菌物种均有显著影响，随着海拔升

图 8　不同海拔茶园根际土壤真菌种类与土壤性质相关性网络分析

Fig. 8　Correlation network analysis of fungal species and soil properties in the rhizosphere soils of the tea gardens with 
different elevations
注：Spearman 相关系数大于 0. 6 为统计学显著（P <0. 05）；节点颜色相同的属来自同一个门，每个节点的大小与边的数量

（度）成正比；红色边表示两个单独节点之间的正相关，蓝色边表示负相关

Note： Spearman correlation coefficient > 0. 6 is statistically significant （P< 0. 05）； genera with nodes of the same color 
come from the same phyla， and the size of each node is proportional to the number of edges （i. e. ， degree）； red edges indicate 
positive correlation between two individual nodes， while blue edges indicate negative correlation
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高对真菌物种有显著影响的理化因子数量减少，且

受理化因子影响显著的真菌物种数量降低。

4） 不同海拔茶园根际土壤真菌群落以腐生营

养型、病理营养型和共生营养型为主要营养类型，且

这些营养类型的分布随海拔不同而不同。表明茶园

土壤真菌群落具有较高的功能多样性，其生态功能

受到海拔梯度的明显调控。真菌群落作为土壤物质

主要分解者，其生态功能受到海拔分布的植被凋落

物影响［32， 33］。茶树养分含量通常随海拔变化而变

化，形成的土壤凋落物也具有明显差异，真菌群落往

往形成与之相适应的功能特征［10， 34］。高海拔 SZA
茶园土壤中营养型菌群分布相对均匀，随着海拔降

低，CDM 和 YDHC 茶园土壤中除了少数营养型菌

群相对丰度增加以外，多种营养型菌群的相对丰度

呈下降趋势。这可能是由于高海拔茶园土壤中长期

积累的凋落物促进了大部分营养型菌群丰度，而低

海拔茶园土壤中相对匮乏的凋落物可能限制了这些

营养型菌群［32， 35］。

综上所述，武夷山国家公园内岩茶主产区不同

海拔茶园根际土壤真菌多样性和物种组成差异影响

其功能多样性，揭示了不同海拔岩茶茶园土壤理化

性质对真菌物种组成的影响不同，且土壤性质特别

是土壤酸碱度对真菌群落组成产生了显著影响。
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