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摘要  为揭示呼伦贝尔沙地樟子松根内真菌群落结构和功能群特征, 以呼伦贝尔沙地樟子松天然林和不同林

龄人工林为研究对象, 采用野外调查和分子生物学相结合的方法, 鉴定并分析沙地樟子松根内真菌群落结构

和功能群特征。在呼伦贝尔沙地樟子松根尖样品中共获得  520 个真菌  OTUs, 隶属于  5 门  87 科  197 属, 其中

担子菌门(Basidiomycota)和子囊菌门(Ascomycota)的相对丰度较高, 分别为  54.98%和  39.27%。天然林优势菌

属 为 双 子 担 子 菌 属 (Geminibasidium) 、 红 菇 属 (Russula) 和  Phialocephala, 人 工 林 优 势 菌 属 为 乳 牛 肝 菌 属

(Suillus)、Phialocephala 和口蘑属(Tricholoma), 其余菌属的相对丰度随林龄的变化波动较大。沙地樟子松人

工林根内真菌  α 多样性指数随林龄增长均呈降低趋势, 成熟林根内真菌  α 多样性指数显著低于沙地樟子松近

熟林、中龄林和天然林(P<0.05)。沙地樟子松天然林与人工林根内真菌群落结构变异性较小。其中, 天然林

与成熟林根内真菌群落结构差异较大, 与近熟林根内真菌群落结构最接近。共生营养型真菌比例随林龄增长

而逐渐增大, 腐生营养型和病理营养型真菌比例随林龄增长逐渐减小; 天然林与近熟林共生营养型真菌的占

比较为接近, 腐生营养型真菌在天然林中占比较大。沙地樟子松根内真菌群落结构复杂, 物种丰富多样, 外

生菌根真菌和未定义腐生菌为主要功能类群, 部分真菌在不同林分的生态策略存在差异。 

关键词  根内真菌; 沙地樟子松; 呼伦贝尔沙地; 多样性; 群落结构; 生态功能群 
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Abstract  To reveal the fungal community structure and functional groups in the roots associated with P. 

sylvestris, natural forest and different-aged plantations were analyzed using field investigation and molecular 

biotechnology in the Hulunbuir Sandy Land. 520 fungal OTUs were obtained from root tip samples of P. sylvestris, 

and belonged to 197 genera, 87 families, 5 phyla. Basidiomycota and Ascomycota had higher relative abundances, 

accounted for 54.98% and 39.27% respectively. The dominant bacteria in natural forest were Geminibasidium, 

Russula and Phialocephala, whereas the dominant bacteria in plantation were Suillus, Phialocephala and 

Tricholoma. Further, the relative abundance of other bacteria fluctuated with the stand age. The α diversity index of 

fungi in the roots of P. sylvestris plantation decreased gradually with the increasing of stand age. Among the 

different stands, the fungal diversity in the roots of mature forest was significantly lower than that in near-mature 

and middle-aged plantations as well as natural forest (P<0.05). Although the fungal community composition 

associated with P. sylvestris natural forest and plantations had stable variability, and near-mature forest is the 
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closest to natural forest, natural forest and mature plantation obviously differed in the composition of fungal 

community. The proportion of symbiotic trophic fungi increased with the increasing of stand age. Conversely, the 

saprophytic and pathological trophic fungi decreased with the aging forest. The proportion of symbiotic trophic 

fungi in natural forest was similar with near-mature plantation, however saprophytic trophic fungi was the 

dominant type in natural forest. In the Hulunbuir Sandy Land, the fungal community in the root of P. sylvestris has 

complex structure and diverse species. The main functional groups are ectomycorrhizal and undefined saprophytic 

fungi. Some fungi show different ecological strategies in different stands. 
Key words  root fungi; Pinus sylvestris var. mongolica; Hulunbuir Sandy Land; diversity; community structure;  
functional groups

沙地樟子松(Pinus sylvestris var. mongolica)耐

寒 , 耐旱 , 耐贫瘠 [1], 是我国北方农田防护林和防

风固沙林的重要树种。20 世纪  50 年代 , 科尔沁沙

区率先引种栽植大量沙地樟子松苗木, 之后沙地樟

子松被大规模引种 , 推广至我国北方荒漠化地区。

但是, 自  20 世纪  90 年代起, 科尔沁沙地樟子松人工

林出现叶枝枯黄、长势衰退和病虫害爆发等问题[2]。

此后, 各地引种栽植的沙地樟子松人工林均出现不

同程度的衰退现象。沙地樟子松人工林衰退已成为

制约我国北方风沙区生态环境建设和农林牧业发展

的重大问题。国内外学者以沙地樟子松人工林衰退

为核心, 围绕土壤水分、养分、温度和光照等进行

研究, 取得一定的成果[3–5], 但沙地樟子松人工林的

衰退问题依然没有得到有效的解决。 

土壤真菌是土壤系统中重要的微生物类群, 不

仅参与凋落物分解, 促进土壤有机质积累和转化[6], 

驱动和调控生态系统物质能量循环[7], 而且促进植

物吸收水分和养分, 减轻干旱、盐分和重金属等胁

迫因素的危害 [8–10], 对增强植物适应性和抗逆性具

有重要意义 [10]。沙地樟子松根内真菌群落组成复

杂, 多样性丰富, 是典型的菌根依赖型乔木树种[11]。

因此, 土壤真菌可能是对沙地樟子松衰退具有重要

影响的生物因素 [12–13]。已有部分学者致力于沙地

樟子松根内真菌研究, 但大多聚焦于沙地樟子松根

内真菌群落组成或特定菌种对于沙地樟子松生长和

生理过程的影响[14–16], 对根内真菌功能群特征的研

究较为薄弱。 

呼伦贝尔沙地不仅是沙地樟子松的天然分布

区, 还是沙地樟子松的重要造林区。呼伦贝尔沙地

樟子松天然林和人工林面积广大, 长势良好, 研究

其根内真菌群落结构和功能群特征对深入理解土壤

真菌与沙地樟子松衰退之间的关系具有重要意义。

本文以呼伦贝尔沙地樟子松天然林和人工林为研究

对象, 对比分析沙地樟子松天然林和人工林根内真

菌群落结构和功能群特征, 以期为破解沙地樟子松

衰退问题提供参考借鉴。 

1 材料与方法 
1.1 研究区概况  

研究区位于内蒙古自治区东北部呼伦贝尔沙地

(N47°36′—49°13′, E118°58′—120°32′), 属于中温带

半湿润大陆性季风气候区 , 年均气温为–0.3~0℃ , 

年平均降水量为  280~359 mm, 年均蒸发量为  1400~ 

1900 mm, 年均日照小时数为  2558.6。研究区内主

要土壤类型为风沙土, 养分含量较低, 乔木植被主

要 为 沙 地 樟子松、山杨(Populus davidiana)、白桦

(Betula platyphylla)、蒙古栎(Quercus mongolica)、

兴安落叶松(Larix gmelinii)以及山杨等。灌草植被

主 要 为 羊 草 (Leymus chinensis)、 针 茅 (Stipa capi-

llata)、小叶锦鸡儿(Caragana microphylla)以及黄柳

(Salix gordejevii)等。 

1.2 样品采集与处理 
2017 年  7 月, 在呼伦贝尔红花尔基国家森林公

园和海拉尔区国家森林公园分别采集沙地樟子松天

然林和人工林细根样品和土壤样品 ,  采样位置见

图  1。研究区内各样地具有相同的土地利用历史 , 

在种植樟子松后均没有任何经营与管理措施。天然

林与人工林相距约  100 km, 人工林各个样地之间距

离 2~9 km 不等。在各样地内分别布设  50 m×50 m 的

实验样方, 通过生长锥确定树木年龄, 将其划分为

中林龄(HBh)、近熟林(HBn)和成熟林(HBm)[1]。林

分每木检尺后, 在每个样地内分别选取间距  8 m 以

上的  5 棵樟子松标准木作为采样对象。使用铁锹移

除林木基部半径  1 m 以内的地表灌草植被和枯落物。

土壤样品采集深度为  0~20 cm。小心掘取根样, 挖

至根末级, 挑除其他植物混杂的根系, 将沙地樟子

松细根样品装入塑封袋内, 细根样品带有少许新鲜

土壤用以保鲜, 挖取的干土和鲜土分开封装并标号, 

最后将装有根样和鲜土的塑封袋放入  4℃便携恒温 
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图 1  呼伦贝尔沙地樟子松根内真菌样品采集位置 

Fig. 1  Sample collection and distribution map of fungi in the roots of P. sylvestris in the Hulunbuir Sandy Land 

箱内保存。样地的详细情况见表 1。 

1.3 土壤理化性质测定 
将土壤样品风干 , 过  0.15 mm 筛 , 进行理化性

质分析。采用环刀烘干称重法测定土壤孔隙度(SP)

和土壤含水量 (SWC), 采用  pH 分析仪测定土壤的

pH, 采用重铬酸钾稀释热法测定土壤有机碳(SOC), 

采用全自动化学分析仪(Smartchem 200, 意大利)测

定土壤全氮(TN)和全磷(TP)含量。采用碳酸氢钠浸

取、钼锑抗比色法测定速效磷 ; 用醋酸铵浸取后 , 

用火焰光度计测定速效钾[17]。 

1.4 根内真菌分子生物学鉴定 
细根样品带回实验室, 转入–80℃冰箱保存, 用

蒸馏水小心地冲掉细根样品上的沙土和杂物, 挑出

菌根 , 剪成  10 cm 左右的小段 , 置于培养皿中进一

步清洗干净。将每个样地中  5 棵树菌根末级根剪下

后, 充分混合, 再随机分成  5 份, 作为  5 个重复组样

品。选取 PowerSoil® DNA Kit (MO BIO 公司, 美国)

试剂盒对菌根根尖样品进行  DNA 提取, 利用  1%琼

脂糖凝胶电泳检测抽提的基因组  DNA。用真菌通

用引物  ITS1 和  ITS2 进行菌根  rDNA ITS 区段  PCR

扩增。将  PCR 产物混合后 , 用  2%琼脂糖凝胶电泳

检测, 使用  AxyPrepDNA 凝胶回收试剂盒(AXYGEN

公司, 美国)切胶回收  PCR 产物, 用  Tris-HCl 缓冲液

洗脱后, 使用 2%琼脂糖凝胶电泳检测。合格的 PCR

产物用于  Illumina Miseq 上机测序。 

由北京奥维森生物科技有限公司完成  PCR 产

物测序工作, 结果用相似性大于  97%的  OTU 单元展

示。在美国国立生物技术信息中心(NCBI)网站, 利

用  BLAST 分析 , 对  OTU 代表序列进行比对 , 并在

界、门、纲、目、科、属、种各个水平上注释其群

落的物种信息。若对比相似率≥97%, 则可以鉴定

到种水平; 若相似率介于  90%~97%之间, 则可以鉴

定到属水平[18]。 

1.5 数据分析方法 
采用  R-3.5.1 中  Vegan 模块, 计算沙地樟子松林

根内真菌  Simpson、Shannon 和  Pielou 等  α 多样性指

数。Sorenson 相似性系数(Cs)和  Jaccad 相似性系数

(Cj)采用公式  Cj=j/(a+b–j)和  Cs=2j/(a+b)(其中  j 为样

地  1 和样地  2 的共有物种数, a 为样地  1 的物种数, b

为样地  2 的物种数)计算得到。采用  SPSS 20.0 进行

单 因 素方差和相关性分析 ,  置信水平为  0 .05。采

用 OriginPro 2018 进行相对丰度堆积图和热点图绘

制 , 并分析不同样地之间根内真菌群落的差异性。

利用  Canoco for Windows 4.5 进行根内真菌群落结 

表 1  样地基本情况 
Table 1  Basic information of the sample plot 

   类型 样地 林龄/a 平均树高/m 平均胸径/m 林分密度 郁闭度 

天然林 NF 6~56 – – – 0.83 

人工林 

HBh 24 11.98±1.62 14.66±3.40 1650 0.75 

HBn 33 12.63±1.71 18.36±2.42 1650 0.82 

HBm 42 13.40±2.36 22.74±1.98 1650 0.71 

说明: HBh 表示中龄林, HBn 表示近熟林, HBm 表示成熟林, NF 表示天然林。 
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构和土壤理化性质的  RDA 分析及  PCA 图的绘制。

利用  Gephi-0.9.2 进行沙地樟子松根内真菌生态功

能群网络互作图绘制。在  FUNGuild 数据库解析沙

地樟子松根内真菌的生态功能类别[19], 置信水平仅

选 取 可 能 (probable) 和 很 可 能 (highly probable) 的

OTUs 及其类别。将复合营养型和复合功能群真菌

全部归为其他营养型(Other trophic mode)和其他真

菌(Other fungi)。为避免扩大功能类别的指定 , 删

除序列数小于  3 的  OTUs 
[18,20]。 

2 结果与分析 
2.1 沙地樟子松根内真菌群落组成 

从呼伦贝尔沙地樟子松根尖样品中共获得  982

个真菌  OTUs, 将不能鉴定到科水平的  OTU 剔除后, 

获得  520 个  OTUs, 隶属于  5 门  15 纲  48 目  87 科  197

属。在门水平上 , 担子菌门(Basidiomycota)的真菌

相对丰度最高(54.98%), 其次是子囊菌门(Ascomy-

cota)(39.27%), 结 合 菌 门 (Zygomycota)相 对 丰 度 较

低 (2.59%), 而 球 囊 菌 门 (Glomeromycota)和 壶 菌 门

(Chytridiomycota)相对丰度不足 0.1% (图 2)。 

从图  3  可以看出 ,  在属水平上 ,  乳牛肝菌属

(Suillus)在不同林龄沙地樟子松人工林中占比最大, 

在中龄林、近熟林和成熟林中占比分别为  26.17%, 

38.28%和  58.46%, 而在天然林中的占比相对较小 

 
图 2  呼伦贝尔沙地樟子松根内真菌门水平相对丰度堆积图 
Fig. 2  Relative abundance accumulation of fungi phylum in 

the roots associated with P. sylvestris in the Hulunbuir 
Sandy Land 

 
图 3  呼伦贝尔沙地樟子松根内真菌 Top 20 属热点图 

Fig. 3  Hotspot map of Top20 genus of fungi in the roots associated with P. sylvestris in the Hulunbuir Sandy Land 
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(5.42%); 口蘑 属 (Tricholoma)、 Phialocephala 和 被

孢霉属(Mortierella)的占比随着林龄的增长而逐渐

减小。天然林中占比最大的物种为双子担子菌属

(Geminibasidium)(33.54%), 而它在人工林中占比较

小 , 在 中 龄 林 、 近 熟 林 和 成 熟 林 中 占 比 分 别 为

2.59%, 2.1%和  1.05%。 

2.2 沙地樟子松根内真菌多样性 
研究区沙地樟子松根内真菌的  Shannon, Simp-

son 和  Pielou 指数见表  2。随着林龄增长, 沙地樟子

松人工林根内真菌  α 多样性指数均呈现逐渐降低趋

势, 成熟林根内真菌  α 多样性指数显著低于沙地樟

子松近熟林、中龄林和天然林(P<0.05)。沙地樟子

松天然林根内真菌  Shannon 指数最高, 成熟林根内

真 菌  Simpson 指 数 大 于 天 然 林 , 天 然 林 根 内 真 菌

Pielou 指数最大, 分布最均匀。 

2.3 沙地樟子松根内真菌群落组成差异与相

似性 
沙地樟子松天然林和人工林根内真菌群落组成

的主成分分析结果如图 4 所示。PC1 贡献率为 14.3%, 

PC2 贡献率为  13.2%, 成熟林样本比较集中 , 其余

林分的样点都有不同程度的分散与交错, 中龄林与

成熟林以及近熟林与天然林样点之间的相对距离较

短, 有较强的相似性, 天然林与人工林之间存在交

错, 且距离较近, 表明沙地樟子松天然林与人工林

根内真菌群落组成的变异性较小。 

沙地樟子松天然林与不同林龄人工林根内真菌

群落组成的相似性如表  3 所示。近熟林与天然林最

相似 , 其  Jaccad 和  Sorenson 相似性指数最大 , 分别

为  0.85 和  0.92。中龄林与天然林的相似性指数次

之 , 且与近熟林和天然林相似性指数的差异不大。

成熟林与天然林的  Jaccad 和  Sorenson 相似性指数最

小 , 仅为  0.77 和  0.87, 说明成熟林与天然林根内真

菌差异较大。 

沙地樟子松天然林与人工林根内真菌  Top20 属 

表 2  呼伦贝尔沙地樟子松根内真菌多样性分析 
Table 2  Diversity of fungi in the roots associated with 

P. sylvestris in the Hulunbuir Sandy Land 

样地 Shannon 指数 Simpson 指数 Pielou 指数 

NF 3.04±0.21a 0.83±0.03a 0.53±0.04a 

HBh 2.95±0.50a 0.84±0.10a 0.52±0.09a 

HBn 2.74±0.61a 0.82±0.08a 0.49±0.09a 

HBm 1.97±0.35b 0.65±0.13b 0.38±0.07b 

注: 不同小写字母表示不同林组之间差异显著(P<0.05), 下同。 

 
图 4  呼伦贝尔沙地樟子松根内真菌群落组成主成分分析 

Fig. 4  Principal component analysis (PCA) of fungal com-
munity composition in the roots associated with P. 
sylvestris in the Hulunbuir Sandy Land 

表 3  沙地樟子松根内真菌物种组成相似性分析 
Table 3  Similarity of fungal species composition in 

the roots associated with P. sylvestris in the 
Hulunbuir Sandy Land 

     指数      样地 NF HBm HBh HBn 

Sorensen 

HBm 0.87 
 

  

HBh 0.91 0.89 
 

HBn 0.92 0.87 0.91 

Jaccad 

NF  0.77 0.84 0.85 

HBm   0.81 0.78 

HBh    0.83 

 
 
中有  9 个共有属(表  4), 在各林龄中的比例分别为天

然林  61.63%, 中龄林  79.16%, 近熟林  77.19%, 成熟

林  78.13%。共有属在天然林中占比较少, 但在各个

林龄人工林之间的占比相差不大, 表明天然林与人

工林根内真菌群落结构存在差异, 人工林各林龄之

间根内真菌群落组成相似。 

2.4 沙地樟子松根内真菌生态功能群 
基于  FUNGuild 数据库解析, 除去未鉴定类群

和复合型类群, 呼伦贝尔沙地樟子松根尖样品中根

内真菌可分为  3 种营养模式和  10 个生态功能群(表

5)。随着林龄的增长, 共生营养型真菌的占比逐渐

增大, 腐生营养型和病理营养型真菌的占比逐渐减

小。天然林与近熟林共生营养型真菌的占比较为接

近, 腐生营养型真菌在天然林中占比较大。外生菌

根真菌为主要生态功能群, 随着林龄的增长在各林

龄中的占比逐渐增大, 在天然林与近熟林中的占比

最接近。随着林龄的增长, 内生真菌、木质腐生真 



魏晓帅等   呼伦贝尔沙地樟子松根内真菌群落结构与功能群特征    

 

715 

表 4  呼伦贝尔沙地樟子松根内真菌 Top 20 属中共有属在各样地的占比 
Table 4  Percentage of shared genera in Top 20 genera of fungi in the roots associated  

with P. sylvestris in the Hulunbuir Sandy Land 

共有属 
NF  HBh HBn  HBm 

占比/% 排名  占比/% 排名 占比/% 排名  占比/% 排名 

Tricholoma 2.09 12  15.17 3 11.86 3  10.50 2 

Suillus 5.42 4  26.17 1 38.28 1  58.46 1 

Phialocephala 6.07 3  20.28 2 12.94 2  3.68 5 

Penicillium 5.36 5  2.34 7 2.50 7  0.73 12 

Oidiodendron 4.70 6  1.83 8 5.60 4  0.69 13 

Mortierella 2.82 8  6.69 4 2.01 10  1.53 6 

Geminibasidium 33.54 1  2.59 6 2.10 9  1.05 9 

Fusarium 0.67 20  1.36 13 0.80 12  0.47 17 

Chaetomium 0.96 19  2.73 5 1.10 11  1.03 10 
 

 
表 5  呼伦贝尔沙地樟子松根内真菌功能分类与相对丰度 
Table 5  Functional groups and relative abundance of fungi  

in the roots associated with P. sylvestris in the 
Hulunbuir Sandy Land 

营养 

类型 
     功能群 

相对丰度/% 

NF HBh HBn HBm

共生 

附生真菌 0.24 – 0.01 – 

内生真菌 9.38 21.61 13.61 5.24 

外生菌根真菌 50.23 31.05 49.71 74.33 

丛枝菌根真菌 1.14 0.05 0.06 0.02 

总计 60.98 52.71 63.38 79.59 

腐生 

木质腐生真菌 0.10 0.50 0.21 0.25 

未定义腐生真菌 36.61 7.64 5.18 1.83 

土壤腐生真菌 0.12 1.27 0.44 0.50 

粪腐生真菌 0.17 0.38 0.32 0.26 

其他腐生真菌 0.52 2.07 1.19 1.09 

总计 37.53 11.85 7.34 3.94 

病理 

植物病原菌 0.08 2.21 2.00 0.71 

动物病原菌 0.02 0.62 0.89 0.11 

其他病原真菌 0.01 1.48 2.19 0.56 

总计 0.11 4.31 5.08 1.38 

其他              – 1.38 31.13 24.19 15.10 

 
 

菌、土壤腐生真菌和粪腐生真菌在各林龄中的占比

逐渐减小。未定义腐生菌在天然林中的占比明显大

于人工林, 植物病原菌和动物病原菌在沙地樟子松

人工林中的占比均高于天然林 , 在成熟林中占比

最高。 

呼伦贝尔沙地樟子松林根尖样品中根内真菌

相 对丰度与生态功能群共存网络图(图  5)显示 , 沙

地樟子松天然林与人工林共有功能群有  20 个, 其中

具有代表性的  7 个功能群如下 : 1) 外生菌根真菌 

群, 分类单元有乳牛肝菌属、红菇属(Russula)以及

Inocybaceae 等 ; 2) 未定义腐生菌群 , 分类单元有

Oidiodendron 、 毛 霉 属 (Tomentella) 和 双 子 担 子 菌

属; 3) 杜鹃菌根真菌群, 分类单元有  Oidiodendron、

Xenopolyscytalum 和  Acrocalymma; 4) 外生菌根真菌

–寄生菌群 , 分类单元有口蘑属、Inocybaceae、色

钉菇属(Chroogomphus) 和  Oidiodendron 等; 5) 动物

病原菌-未定义腐生菌群 , 分类单元有棒状孢菌属

(Corynespora)、Exophiala 和  Arthro-dermataceae; 6) 

内生真菌群, 分类单元有 Phialocephala、Wilcoxina、

Cadophora 和  Trichoderma stromaticum; 7) 粪腐生-

植 物 腐 生 -木 腐 生 菌 群 , 分 类 单 元 有  Psathyrella-

ceae 和  Inocybaceae。 

独有功能群在各个样地中有所不同。在沙地樟

子松天然林样本独有功能群中 , 有外生菌根–未定

义腐生–木腐生功能群中的  Auricularia; 叶片腐生–

植物病原–未定义腐生–木腐生功能群中的  Rhizo-

phlyctis  和丝膜菌属(Cortinarius)以及动物病原–植

物病原–木腐生菌功能群中的  Mycena。在沙地樟子

松中龄林样本独有功能群中 , 有真菌寄生–木腐生

功能群中的  Cephalothecaceae  和内生真菌–植物病

原–木腐生功能群中的  Chalara。在沙地樟子松近熟

林样本独有功能群中, 有粪腐生–内生真菌–植物病

原–未定义腐生功能群中的  Xylariaceae、动物病原–

粪腐生–内生真菌–植物腐生–土壤腐生–木材腐生功

能群中的  Cladorrhinum  以及真菌寄生功能群中的

Purpureocillium。在沙地樟子松成熟林样本独有功

能群中, 有内生真菌–植物病原–未定义腐生功能群 
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不同颜色分别属于不同林龄 

图 5  沙地樟子松根内真菌相对丰度与生态功能群网络互作图 
Fig. 5  Relative abundance and ecological function co-occurrence network of the different fungi 

in the roots associated with P. sylvestris in the Hulunbuir Sandy Land 

中的  Marasmiaceae。 

2.5 土壤理化性质对根内真菌多样性和营养

型的影响 
沙地樟子松根围土壤的理化性质如表 6 所示。

天然林中土壤全氮含量、土壤含水量和速效钾含量

显著低于人工林(P<0.05)。土壤全氮含量、土壤含

水 量 和 速 效 钾 含 量 在 近 熟 林 中 最 高 , 分 别 为  0.7 

g/kg, 7.83%和  152.32 mg/kg, 天然林最低 , 为  0.14 

g/kg, 3.50%和  52.01 mg/kg。天然林和成熟林土壤全

磷含量显著低于中龄林和近熟林(P<0.05), 中龄林

和近熟林中最高 , 为  0.23 g/kg, 天然林中最低 , 为

0.05 g/kg。但是 , 有机质含量在天然林中最高 , 并

且显著高于人工林(P<0.05), 为  6.50 g/kg, 成熟林中

最低 , 为  1.52 g/kg, 有机质含量随着林龄增长逐渐

减小。研究样地内土壤均为弱酸性 , 天然林  pH 值

最高, 为  6.49, 人工林  pH 值随着林龄增长而增大。

土壤含水量、全氮、速效磷和速效钾的含量均在近

熟林中最高, 表明土壤养分含量随林龄增长而先上

升后下降。 

根系周围土壤理化性质与根内真菌多样性指数 

表 6  沙地樟子松林土壤理化性质 
Table 6  Soil physicochemical properties of P. sylvestris forest in sandy land 

样地 SWC/% pH SOM/(g·kg–1) TN/(g·kg–1) TP/(g·kg–1) AP/(g·kg–1) AK/(mg·kg–1) 

  NF 3.50±1.81b 6.49±0.25c 6.50±1.79b 0.14±0.04c 0.05±0.01b 4.35±0.05ab 52.01±7.74c  

  HBh 6.80±0.86a 3.13±0.06a 2.11±0.06a 0.48±0.01a 0.23±0.03a 3.61±0.13a 140.65±7.09a  

  HBn 7.83±0.26a 3.26±0.03a 1.97±0.03a 0.70±0.01b 0.23±0.06a 5.52±0.74b 152.32±15.95a 

  HBm 6.34±1.21a 4.93±0.26b 1.52±0.09a 0.50±0.01a 0.08±0.04b 5.23±1.14b 117.32±5.03b  

注: pH 为土壤 pH 值, SOM 为土壤有机质含量, AP 为土壤速效磷含量, AK 为土壤速效钾含量。 
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和根内真菌营养型相对丰度的相关性见表  7。根内

真菌多样性与土壤理化性质均不存在显著相关性

(P>0.05), 腐生营养型真菌相对丰度与土壤有机质

含量之间极显著正相关(P<0.05), 病理营养型真菌

相对丰度与土壤  pH 之间显著负相关(P<0.05), 与土

壤全磷含量之间显著正相关(P<0.05)。不同样地根

内真菌群落结构与环境因子的冗余分析(RDA)以及

Top 20 共有属与环境因子的冗余分析(RDA)结果显

示, 天然林样本点受土壤理化因子的影响较小, 人

工林样本点受土壤理化因子的影响较大 (图  6(a)), 

不同真菌属与土壤因子之间的相关性强弱不等(图

6(b))。 

3 讨论 
3.1 呼伦贝尔沙地樟子松根内真菌群落结构 

从呼伦贝尔沙地樟子松林天然林和人工林根内 

 

样品中共获得  520 个真菌  OTUs, 隶属  5 门  87 科  197

属, 担子菌门和子囊菌门是构成沙地樟子松根内真

菌 的 主 要 类 群 , 约 占 总 数 的  94%, 与 华 北 落 叶 松

(Larix gmelinii)和白桦(Betula platyphylla)等外生菌

根依赖型树种的根内真菌群落组成[21,22]相似。子囊

菌门和担子菌门是土壤中主要分解群落[23–24], 子囊

菌门大多数为腐生菌, 可以分解难降解性有机质[25]; 

担子菌门腐生或寄生, 在潮湿的土壤中分解木质纤

维素 [26]。沙地樟子松根内真菌群落结构随林龄增

长出现动态变化, 这种根内真菌的自然演替现象在

对山毛榉(Fagus longipetiolata)和枫林(Acer saccha-

rum)的研究中也有[27], 原因可能是沙地樟子松林中

的土壤和植被等环境因素随林龄的增长逐渐发生改

变, 最终造成真菌群落组成和结构的差异[19– 28]。 

呼伦贝尔沙地樟子松根内真菌群落类群丰富多 

表 7  沙地樟子松根内真菌多样性和营养型相对丰度与土壤理化性质的相关性 
Table 7  Correlation coefficients between diversity and relative abundance of the trophic mode with soil properties 

土壤理化因子 Shannon 指数 Simpson 指数 Pielou 指数 
相对丰度 

共生营养型 腐生营养型 病理营养型 

SWC –0.301 –0.100 –0.284 0.042 –0.904 0.889 

pH –0.150 –0.203 –0.033 0.317 0.743 –0.968* 

SOM 0.591 0.431 0.576 –0.292 0.993** –0.667 

TN –0.365 –0.164 –0.350 0.155 –0.898 0.839 

TP 0.286 0.467 0.303 –0.537 –0.533 0.987* 

AP –0.590 –0.504 –0.591 0.721 –0.417 0.066 

AK –0.232 –0.035 –0.214 –0.057 –0.883 0.951 

注: *表示相关性显著, **表示相关性极显著。 

 
图 6  不同样地根内真菌群落结构与环境因子(a)以及 Top 20 共有属与环境因子(b)的冗余分析(RDA) 

Fig. 6  Redundancy analysis (RDA) of fungi community structure and environmental factors (a) and Top 20  
common genus and environmental factors (b) in different roots 
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样, 为典型的外生菌根真菌依赖型树种, 因此外生

菌根真菌在天然林和人工林根内真菌中均占主导地

位。天然林中相对丰度最高的是双子担子菌属, 其

丰度与土壤含水量负相关。这是因为该菌具有较强

的耐热和耐旱性[29], 能较好地适应天然林比人工林

水分更匮乏的现象。人工林中乳牛肝菌属相对丰度

最大, 其次为  Phialocephala 菌属。乳牛肝菌属是对

针叶树种具有较高侵染特异性的外生菌根真菌之

一, 是针叶树种重要的根际益生菌, 能够促进根系

对磷元素和水分的吸收 [30], 但在  RDA 分析结果中, 

该菌属与土壤全磷含量之间没有表现出较强的相关

性, 原因可能是外生菌根真菌与植物根部建立共生

关系, 其受根部的影响大于土壤等非生物因素的影

响[31]。Phialocephala 菌属为深色有隔内生真菌, 常

常定殖于植物根部, 与土壤全磷含量有较强的相关

性, 可以促进植物对磷元素的吸收[32], 在中龄林中

相对丰度最大, 在近熟林、天然林和成熟林中相对

丰度依次减小。沙地樟子松根内真菌优势属在各个

林分中的种类和占比不同, 可能是由于不同真菌的

定植策略和资源需求各不相同, 并且植物在不同生

长阶段对不同功能性真菌也存在不同程度的偏好。

沙地樟子松林土壤营养物质贫乏[33], 中龄林和近熟

林生长阶段需要吸收更多的营养物质来维持自身的

生长需求, 因此其根系分泌物可能会吸引更多有利

于植物吸收营养的真菌定植 [34]。土壤理化因子与

沙地樟子松根内真菌群落的多样性之间无显著相关

性(P>0.05), 成熟林根内真菌  α 多样性指数显著低

于沙地樟子松近熟林、中龄林和天然林(P<0.05)。

多样性产生差异的原因很多, 不同物种对周围环境

具有不同的适合度 , 选择过程导致不同物种间个体

数量比例的差异[35], 进而影响生物多样性的分布格

局。由于天然林的林龄结构复杂, 根内真菌趋于多

样化, 真菌分布更为均匀, 菌群结构具有较高的稳

定性, 并且抵御外界真菌侵染的能力更强。 

3.2 呼伦贝尔沙地樟子松根内真菌功能群特征 
呼伦贝尔沙地樟子松根内真菌的营养模式主要

分为病理营养型、腐生营养型和共生营养型  3 种 , 

共生营养型在沙地樟子松根内真菌中占据主导地

位, 其次为腐生营养型。同种营养型的真菌在天然

林及人工林各林龄之间出现不同的富集现象。其

中, 腐生营养型真菌相对丰度与土壤有机质含量之

间极显著正相关(P<0.05)。土壤有机质是腐生营养

型真菌主要养分来源[36], 受地表枯落物、根系分泌

物及根系分解的影响[32], 沙地樟子松人工林土壤有

机质含量随着林龄增长而逐渐减少, 腐生营养型真

菌的相对丰度也随之减小, 同时共生营养型真菌随

植物根部生长竞争优势逐渐增强 [37]。有研究表明 , 

不同林龄结构下土壤真菌类群因植物根系和凋落物

含量的不同而出现动态变化[19,38]。因此, 共生营养

型真菌类群和腐生营养型真菌类群在沙地樟子松根

内真菌中的占比极有可能受到植物根系和凋落物含

量的共同影响 [39]。病理营养型真菌相对丰度与土

壤全磷含量显著正相关(P<0.05), 与  pH 呈显著负相

关(P<0.05), 原因可能是磷元素参与病理营养型真

菌多种生理过程和信号传导 [40–41]对病理营养型真

菌生长和繁殖至关重要 , 并且病原真菌在低  pH 环

境下更容易存活[42]。因此, 沙地樟子松根内真菌功

能群结构的改变受到土壤  pH、有机质含量、土壤

磷元素和植物生长情况等因素的共同影响, 但其相

互关系需进一步研究。部分内生真菌会因环境不同

表现出不同的生态策略[43], 甚至会出现多种生态策

略共存的现象, 如外生菌根真菌群、外生菌根真菌

–寄生菌群与粪腐生–植物腐生–木腐生功能群中的

Inocybaceae 以及杜鹃菌根真菌群与外生菌根真菌–

寄生菌功能群中的  Oidiodendron 等, 这些真菌就表

现出不同的生态策略。其中 Tricholoma 和 Monograp-

hella 在天然林中以外生菌根真菌的形式存在, 在人

工林中却以植物病原菌的形式存在。 Inocybaceae

则恰恰相反, 在天然林中以植物病原菌的形式存在, 

但在人工林中以外生菌根真菌的形式存在。这个结

果支持有些具复杂生活史的病原菌在不同宿主中常

表现为不同的生态状态的观点 [44]。同时 , 我们在

FUNGuild 解析结果中发现 , 有些真菌在天然林中

表现出较多的生态策略, 比如双子担子菌属在天然

林中以内生真菌寄生菌、外生菌根真菌和粪腐生–

木腐生菌群形式存在, 但在人工林中只以未定义腐

生菌的形式存在, 这表明沙地樟子松天然林中真菌

群落的生境较为复杂 , 迫使真菌向其他营养型转

变。随着林龄增长, 沙地樟子松人工林根内真菌功

能群趋于单一化, 多样性逐渐减小, 也许是造成其

衰退的原因之一。通过对沙地樟子松根内真菌群落

结构与功能群特征的研究, 有助于深入理解沙地樟

子松人工林衰退的微生物机制, 可以为森林抚育与

经营提供理论依据。 
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4 结论 

本文以呼伦贝尔沙地樟子松天然林和不同林龄

人工林为研究对象, 采用野外调查和分子生物学相

结合的方法, 通过对沙地樟子松根内真菌群落结构

和功能群特征的鉴定分析，得到以下结论。 

1) 在呼伦贝尔沙地樟子松根尖样品中共获得

520 个 真 菌  OTUs, 隶 属  5 门  15 纲  48 目  87 科  197

属。担子菌门和子囊菌门是构成沙地樟子松根内真

菌的主要类群, 沙地樟子松天然林根内真菌优势属

为双子担子菌属, 人工林为乳牛肝菌属、口蘑属和

Phialocephala 菌属。 

2) 呼伦贝尔沙地樟子松成熟林根内真菌  α 多样

性指数显著低于沙地樟子松近熟林、中龄林和天然

林(P<0.05)。与人工林相比 , 天然林根内真菌趋于

多样化, 真菌分布更均匀, 菌群结构具有较高的稳

定性, 抵御外界真菌侵染的能力更强。 

3) 呼伦贝尔沙地樟子松根内真菌的营养模式

主 要 分 为 病 理 营 养 型 、 腐 生 营 养 型 和 共 生 营 养

型  3 种, 共生营养型在沙地樟子松根内真菌中占据

主导地位, 其次为腐生营养型。天然林根内真菌群

落的生境较为复杂, 真菌营养型存在转变现象, 且

部分真菌在天然林中表现出较多样化的生态策略。 
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