
铝是地壳中含量最丰富的元素之一，同时又是一

种缺乏生物功能的非必需化学元素[1]。在微酸性和中
性土壤中，铝主要以三价氧化态和稳定的矿物质形式

存在，表现出极低的生物有效性。但是，随着土壤 pH
的降低，铝可逐渐解离，以离子态释放到土壤溶液中，

成为有活性的单体形式（Monomeric Al），对土壤生物
产生较强的毒害作用[2]。而且，土壤铝浓度的持续升高
会直接导致土壤微生物生态系统的变化和土壤质量

的降低[3]。

摘 要：通过聚合酶链式反应-限制性片段长度多态（PCR-RFLP）技术构建了红壤真菌的内转录间隔区（Internal Transcribed Spacer,
ITS）rDNAs文库，比较分析了红壤地区典型森林土和农田土真菌群落结构对铝胁迫的响应，构建了 6个土壤样品的真菌 ITS
rDNAs 文库。从这 6 个克隆文库中随机挑取克隆进行了 PCR-RFLP 指纹图谱分析，共获得 77 个独特的真菌操作分类单元
（Operational Taxanomical Uints, OTUs）。对 77个 OTUs的代表性克隆测序并利用 Blast工具进行分析（相似性 95%~100%）。研究结果
表明森林土壤和农田土壤样品中真菌类群 79.2%（61）属于子囊菌门（Ascomycota）、担子菌门（Basidiomycota）和球囊菌门
（Glomeromycota），20.8%（16）属于未分类的簇（Unclassified fungi），其中担子菌门真菌在两种土壤中具有明显优势。物种多样性指数
（Simpson、Shannon和 Chao1）分析表明，铝胁迫降低了土壤真菌种群的多样性，农田土壤中真菌的种群多样性明显高于森林土壤。
而且随着铝胁迫浓度的增加，担子菌门真菌在两种土壤中丰度明显下降，子囊菌门真菌的丰度显著上升，在高铝处理浓度处理的土

壤中演变为优势种群。
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Abstract：Aluminum（Al）in acidic soils shows toxicity to soil microbes. In this study, we constructed fungal internal transcribed spacer
（ITS）rDNAs clone library using the PCR-amplified restriction fragment length polymorphism（PCR-RFLP）method, and comparatively
studied the responses of fungal community in forest soil and agriculture soil to Al stress. A total of six fungal clone communities was obtained
from the tested soil samples. Clones of each library were randomly selected for PCR -RFLP analysis of ITS rDNA fragments. Totally 77
genotypes were identified by RFLP fingerprinting and sequenced. These 77 genotypes were then sequenced and their respective phylotypes
were identified through the Basic Local Alignment Search Tool（BLAST）of the National Center for Biotechnology Information（NCBI）with
similarity of 95%~100%. Sequence results revealed that 79.2%（61）of the clone sequences have the highest similarity with those of the As原
comycota, Basidiomycota and Glomeromycota, and 20.8%（16）have near similarity with unclassified fungi. Basidiomycota was predominant
in both soils. The Simpson, Shannon and Chao1 indices all showed that Al addition reduced the richness and diversity of soil fungi. Howev原
er, the diversity of fungal communities was lower in the forest soil than in the agriculture soil. Elevated Al increased the relative abundance
of Ascomycota but decreased that of Basidiomycota, thus evolving into dominant population in high Al soils.
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表 1 供试土壤基本理化特征

Table 1 Basic physicochemical properties of studied soils

注：OM：有机质；AN：有效氮；AP：有效磷；AK：有效钾；EC：电导率。

参数 森林土 农田土

pH 4.46 6.23
OM/g·kg-1 17.8 80.0

AN/mg·kg-1 127.5 1066
AP/mg·kg-1 4.05 58.7
AK/mg·kg-1 48.5 198.5

Fe2O3/mg·kg-1 21.4 10.3
SiO2 /mg·kg-1 40.6 39.8
Al3+/mg·kg-1 11.5 1.84
EC/dS·m-1 0.15 5.25

贺根和，等：铝胁迫对酸性红壤中真菌种群多样性的影响

微生物在土壤生态系统物质循环和能量流动过

程中发挥着重要作用，是衡量土壤质量的一个重要指

标。然而，土壤的理化特征、污染物浓度等因素都会严

重影响土壤微生物的数量及活性。我们前期的研究表

明：当土壤溶液中铝浓度大于 2 mg·kg-1时，土壤细菌
的数量受到显著抑制；当浓度大于 160 mg·kg-1时，真
菌的数量受到明显抑制[4]。Kawai等[5]在 200 mg·kg-1

铝污染的土壤中只分离出少数几种真菌。可见，铝胁

迫影响土壤真菌的种群数量。然而由于以往大多采用

传统培养分离的方法研究土壤真菌的群落特征，很难

全面揭示土壤真菌在铝胁迫下的多样性特征。目前，

分子生物学技术被认为是对土壤真菌种群丰度和分

布分析最有效的方法[6]，聚合酶链式反应-限制性片段
长度多态性分析技术（PCR-RFLP）研究真菌 ITS序列
特征已被广泛用于土壤真菌多态性的分析[7]。

红壤具有低 pH值、高铝含量和低有机质等特
征。近年来，随着全球酸沉降的日益严重以及酸性肥

料在农业中的大量投入，土壤中的富铝化作用加剧，

使得土壤溶液中活性铝的数量呈明显增加的趋势[8]。
然而，目前有关酸性红壤中铝胁迫对红壤真菌种群结

构特征影响的研究报道较少。因此，本研究以酸性红

壤为研究对象，应用 PCR-RFLP技术对铝胁迫下土
壤真菌的群落结构进行分析，比较铝胁迫下农田土壤

和森林土壤中真菌的群落结构特征。研究结果可为评

价铝胁迫对土壤质量的影响以及深入研究土壤真菌

的耐铝机理提供理论依据。

1 材料与方法

1.1 供试土壤样品采集
供试土壤样品取自江西省井冈山大井村（27毅06忆N，

115毅01忆E）2~20 cm的土层。森林土为典型的酸性红壤
土，农田土为种植过水稻的土壤。将样品用封口袋封

装带回实验室，风干、磨碎并过 2 mm筛后，贮藏于 4
益冰箱中备用。土壤的基本理化特性见表 1。
1.2 土壤样品的处理

取制备好的土壤样品（100 g 干土）置于 250 mL
的锥形瓶中，调节土壤含水量为 60%，再置于 28 益的
人工气候箱中预培养 1周。然后将铝（AlCl3·6H2O）加
入到土壤中，使土壤外源 Al3+的含量分别为 0、100、
200 mg·kg-1干土。被测土壤样品分别标记为F0（森林
土，加 ddH2O）、F100（森林土，100 mg Al3+·kg-1）、F200（森
林土，200 mg Al3+·kg-1）和A0（农田土，加ddH2O）、A100（农
田土，100 mg Al3+·kg-1）、A200（农田土，200 mg Al3+·kg-1）。

铝加入后充分混合，置于 28 益的人工气候箱中温育，
保持恒定的 60%土壤含水量。所有实验均设三个重
复，在培养后的第 30 d从锥形瓶中取样进行分析。
1.3 土壤 DNA的提取

各取 10 g土壤样品，向土壤样品中分别加入 10
mL DNA 提取缓冲液（100 mmol·L -1 Tris-HCl，100
mmol·L-1 Na2EDTA，1.5 mol·L-1 NaCl 和 pH8.0 的 1%
CTAB）、100 滋L 蛋白酶 K（10 mg；Sangon）和 1 mL 溶
菌酶（60 mg·mL-1，Sangon），混匀，37 益振荡培养 30
min后，加入 1.5 mL 20%的 SDS，65 益培养 2 h，室温
下 6000伊g离心 10 min，收集上清液，将上清液转移
到 50 mL的离心管中；往离心后的土壤沉淀物中分别
加入 4.5 mL DNA提取缓冲液和 0.5 mL 20%的 SDS，
涡旋 10 s，65 益水浴 10 min，室温下 6000伊g离心 10
min，收集上清液，并与前次上清液合并；上清液（12
mL左右）与等体积的氯仿-异戊醇（24颐1）混合，室温
下 6000伊g离心 10 min，吸取上清液分装转移至 10
mL离心管中（每管 5 mL左右）；0.6倍体积的异丙醇
室温沉淀 1 h或过夜；室温下 10 000伊g离心 20 min，
收集核酸沉淀；用冷的 70%乙醇洗涤沉淀，重悬于灭
菌的 50 滋L无离子水中，加入适量 RNA 酶溶液，37
益水浴 30 min 后于- 20 益保存备用。
1.4 真菌 ITS rDNA的扩增

运用巢式 PCR（Nested-PCR）完成核糖体 rDNA
内部转录间隔区 ITS序列的扩增。第一轮反应体系
（25 滋L）为颐1 滋L（约 1 ng）DNA模板、0.5 滋L引物（10
滋mol·L-1）、2 滋L dNTP混合物（2.5 mmol·L-1）、1.5 滋L
MgCl2（25 mmol·L-1）、2.5 滋L 10伊PCR 反应缓冲液和
0.2 滋L Taq DNA 聚合酶（5 U·滋L-1，Takara）；所用的
引物为：NSI1（5忆 -GAT TGA ATG GCT TAG TGA
GG-3忆）和 NLB4（5忆-GGA TTC TCA CCC TCT ATG
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图 1 土壤样品 DNA（A）和 ITS rDNA PCR产物（B）
Figure 1 Soil DNA（A）and PCR amplification of ITS rDNA fragments（B）

AC-3忆）[9]；PCR反应程序为：94 益预变性 5 min，94 益
30 s，53 益 45 s、72 益 1 min，共 30个循环，最后 72 益
延伸10 min。第二轮反应以第一轮反应的 PCR产物为
模板，引物为：ITS1-F（5忆- CTT GGT CAT TTT AGA
GGA AGT AA-3忆）和 ITS4-B（5忆-CAG GAG ACT TGT
ACA CGG TCC AG-3忆）[9]。在第二轮反应中，设置 30
个循环，条件同第一轮反应。PCR产物用含 1%溴化
乙锭的琼脂糖凝胶电泳检测。

1.5 真菌 ITS rDNA克隆文库的构建
利用上述 PCR扩增得到的 ITS rDNA 片段创建

基因克隆文库，具体过程如下：将 ITS rDNA PCR 扩
增产物和 pMD18-T 质粒载体（Takara.）进行重组后
转化大肠杆菌 DH5琢感受态细胞。随机挑取大约 150
个阳性菌落进行 PCR以验证 rDNA序列插入的正确
性，完成 6个土壤样品中 ITS rDNA序列克隆文库的
创建（F0、F100、F200、A0、A100和 A200），相应文库中的阳性
克隆依次从 1 到 156 标记。PCR 反应中的引物为：
M13F（5忆-CGC CAG GGT TTT CCC AGT CAC GAC-
3忆）和 M13R（5忆-GAG CGG ATA ACA ATT TCA CAC
AGG-3忆）。
1.6 真菌 ITS rDNA的 RFLP分析

利用限制性内切酶 Hha I或 Rsa I对文库中各克
隆的 ITS PCR产物进行酶切（37 益，1 h）。DNA酶切片
段用 2%的琼脂糖凝胶（H，上海生工）电泳分离，经溴
化乙锭染色和凝胶成像系统成像后，将所获得的

DNA带型图谱在 GIS凝胶分析软件的辅助下进行人
工比较。以基因片段多态图谱为基础进行聚类，聚合

到一起的具有相同图谱的克隆用第 2种限制性内切
酶进行消化并电泳分离。当第二次所获得的基因图谱

仍然相同时，则认为它们是相同的基因型。每一个基

因型作为一个分类操作单位（OTU，Operational Taxo原
nomic Unit）或称之为唯一基因型[10]。选取每个 OTU中
的代表性克隆测序。去除序列两端的载体片段及嵌合

序列后，通过 Blast（http：//blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.
cgi）和 RDP 聚类（RDP classifier，http：//rdp.cme.msu.
edu/）分析分类，确定序列的种属特征。
1.7 数据统计分析

用文库总的克隆和 OTU 数量计算文库的库容
（C），表征样品中微生物种类的覆盖程度[11]。计算公式
如下：

C= [1-（n/N）]伊100%
式中：n代表在文库中仅出现一次的 OTU的数量；N
为文库中总克隆数。

应用 Mothur 聚类分析分析文库内种群的丰度
（距阵小于或等于 0.02）[12]。通过 Clustal X 2.0 [13]and
Mega 4.0[14]构建基于 16S rDNA序列的系统发育树。
2 结果与分析

2.1 土壤 DNA的提取和 ITS rDNA基因的扩增
分别提取 F0、F100、F200、A0、A100和 A200 6 个土壤样

品中的 DNA（图 1A），并以上述 DNA为模板，利用巢
式 PCR扩增得到各土壤样品中真菌的 ITS rDNAs序
列产物，该产物大小约为 1000 bp（图 1B），其扩增的
片段大小与预计的一致。这显示供试土壤环境中可能

含有丰富的真菌。

2.2 真菌 ITS rDNA基因文库的构建及种群多样性分析
将上述 PCR 产物回收纯化并克隆至 pMD18-T

载体中，构建 6个土壤样品的 ITS rDNA基因文库，筛
选出 906个阳性克隆（表 2）。对文库中的 906个阳性
克隆进行 PCR扩增，扩增产物分别用限制性内切酶
RsaI和 HalI进行 RFLP分析，获得 6个土壤样品的
ITS DNA酶切指纹图谱，确定了 77个独特的 OTU。从
各代表性的 OTUs中随机挑取 1个克隆子进行测序，
共获得 77条序列。经 VecScreen去除载体后，利用
Bellerophon检测各文库中的嵌合体（Chimeria）序列，
结果并没有发现嵌合体序列。统计各文库中的 OTUs、

B

0.75 kb
0.5 kb

2 kb1 kb10 kb

2 kb

A0F200F100F0 A100 A200 A0F200F100F0 A100 A200Marker Marker

A
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表 2 真菌 ITS rDNA克隆文库的多样性指数
Table 2 Fungal diversity index in ITS rDNA clone libraries from

tested soils
Soil

samples
OTU richness

number
Total

Clones
Coverage/

%
Chao1
index

Simpson
index

Shannon
index

F0 36 153 76.5 70.9 0.047 3.47
F100 34 150 77.3 63.5 0.053 3.40
F200 27 147 81.6 60.3 0.017 3.02
A0 46 156 70.5 230.0 0.013 3.52
A100 32 152 78.9 156.0 0.004 3.13
A200 26 148 82.4 101.0 0.006 3.15

库容（Coverage）、Simpson、Shannon和 Chao1等物种多
样性指数，结果见表 2。

从表 2可以看出，6个基因文库的库容从 70.5%
到 82.4%，表明本实验构建的克隆文库能比较真实地
代表不同铝处理浓度下土壤样品中真菌的多样性。真

菌多样性指数 Simpson值和 Shannon值表明，铝浓度
的提高会降低土壤真菌种群的多样性，而物种丰富度

Chao1的统计值发现，农田土壤中真菌的种群丰度明
显高于森林土壤。此外，物种的稀缺曲线也进一步证

实了上述结果（图 2）。
2.3 真菌 ITS rDNA基因文库的系统发育分析

将 77 条 ITS rDNA 基因序列提交到 DDBJ数据
库，序列的登录号为：AB711952 - AB712028。Blast

和RDP 分类分析真菌种群的相对丰度，结果如
表 3所示。79.2%（61）的真菌类群属于子囊菌门
（Ascomycota）、担子菌门（Basidiomycota）和球囊菌
（Glomeromycota），相似性为 95% ~100%，另有
20.8%（16）的真菌类群属于未分类的簇（Unclassi原
fied fungi）。而且，77 条序列中有 23 条序列属于子
囊菌门（Botryosphaeriales，Pezizaceae，Capnodiales，
Pleosporales，Sclerotiniaceae，Eurotiales，Rhizosphaera，
Chaetothyriales，Scytalidium，Helotiales，Unclassified）
匹配，37 条序列属于担子菌（Cantharellales，Agari原
cales，Thelephoraceae，Rhizoctonia，Erythrobasidiaceae，
Hysterangiales，Unclassified），1 条序列属于球囊菌门
（Rhizophagus）。担子菌门真菌在所有测试样品中种
类最多，其相对丰度在森林土壤中分别为 50.0%、
45.9%和 23.3%，在农田土壤中分别达 52.1%、
43.7%和 34.6%，明显表现为随铝胁迫浓度提高而
丰度下降的趋势（表 3）。球囊菌门真菌丰度最低，并
且只出现于未添加外源铝胁迫的森林土壤（F0）中。
子囊菌门和未分类真菌的丰度在两种供试土壤样

品中随铝胁迫浓度的提高呈上升趋势。此外，基于

相似度高达 97%~100% ITS rDNA 序列的土壤真菌
系统发育树直观反映了这些序列之间在进化上的

关系（图 3）。
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图 2 不同土壤样品中真菌 ITS rDNAs克隆子 OTUs的稀缺曲线
Figure 2 Rarefaction curves for OTUs of ITS rDNAs gene clones in different Al treated acidic red soil samples
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表 3 真菌种群的相对丰度（%）

Table 3 Relative abundances of fungal groups（%）
Fungi groups Total F0 F100 F200 A0 A100 A200
Ascomycota 29.9 30.5 29.4 44.4 28.3 31.3 38.5

Basidiomycota 48.1 50.0 45.9 23.3 52.1 43.7 34.6
Glomeromycota 1.20 2.80 0 0 0 0 0

Unclassified fungi 20.8 16.7 24.7 33.3 19.6 25.0 26.9

3 讨论

真菌在土壤生态系统的物质循环和能量流动过

程中发挥着重要作用。然而，外界环境的变化可能对

土壤真菌的多样性及其功能产生影响，例如重金属、

农药及化学肥料等均会影响土壤真菌群落特征[15-17]。
目前，也有不少文献报道铝毒影响真菌的生长及种群

Unclassifiesd fungi

Ascomaycota

Glomeromycota

Basidiomycota

Basidiomycota

Basidiomycota

AB712008AB712023HQ850429 Fungal sp. H8402 18S ribosomal RNA gene, partial sequenceAJ633588 Uncultured Ectomycorrhizal fungusd 18S rRNA geneAB712016DQ420769 Uncultured soil fungusd clone 265-2 18S ribosomal RNA geneAB712019DQ273336 Uncultured Pezizomycotina clone L10 18S ribosomal RNA geneAB712027AB712024AB636440 Uncultured Phialocephala genes for 18S rRNA, ITSD1, 5.8S rRNA, ITSD2, 28S rRNA, complete and partila sequenceJQ663620AB711985AB712026AB712020JF340238 Scytalisdium lignicola strain M6 18S ribosomal RNA geneAF013230 Rhizosphaera pini 18S ribosomal RNA gene, partial sequenceAB712015AB712021AB711973JN638454 Botryosphaeria dothidsea strain LMF1 18S ribosomal RNA geneAY943046 Westerdykella globosa IFO 32588 internal transdcribed spacer 1, partial sequenceFN428894 Vascellum pratensde DNA, 18S rRNA, ITS1, 5.8S rRNA, ITS2, 28S rRNA regionAB711991AB712002AB067725 Vsdsdxcellum pratensde DNA,18S rRNA,ITS1,5.8S rRNA,ITS2,28S rRNA regionAB712003AB520489 Uncultured fungus genes for 18S rRNA, ITS1, 5.8S rRNA,ITS2, 28S rRNA partial and completes sequenceAB712001AM076659 Uncultured Agaricales 18S（partial）, 5.8S rRNA, rRNA gene, 28S rRNA geneU66450 Omphalina pyxidata small subunit ribosomal RNA gene, partial sequenceAB711970HQ604748 Hypholoma capnoisdesd isolate WZ6 voucher UBCF 19747 18S ribosomal RNA geneAB712004AB711998GQ994981 Inocybe umbratica voucher AJ118S ribosomal RNA gene, partial sequenceAB711972GU083134AY634127 Uncultured Ectomyxcomhiza（Ceratobasidiaceae）4074 intemal transdxcribed, spacer 1, partial sequenceAB711981AB711987AB712018DQ061931 Uncultured Rhizoctonia isolate IT1B-10r intemal transdxcribed, spacer 1, partial sequenceAB711967JQ311086 Uncultured soil fungus clone OTU97-330 28S ribosomal RNA geneAB711968AY569022 Hydnellum aurantiacum internal transcribed spacer 1, partial sequenceAB711983FJ440896 Uncultured fungus clone NHPY37 internal transcribed spacer 1, partial sequenceAB712006GQ268619 Uncultured Hysdterangium type OTU：LH72 18S ribosdomal RNA geneAB711984FR750200 Glomusd irregulare 18 S rRNA gene（partial），ITSD1,5.8S RNA geneHQ124538 Uncultured fungus clone F66N0BQ02FQKW8 18S ribosdomal RNA geneAB711954AB711952AB711978
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图 3 基于 ITS rDNA的土壤真菌系统发育树
Figure 3 A dendrogram of soil fungi based on ITS rDNA sequencing
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数量[4-5，18]，但在实际土壤条件下研究铝毒对真菌群落
特征影响的研究报道还较少。本研究选取酸性土壤区

域的森林土和农田土为研究对象，利用 PCR-RFLP
技术分析在外加铝胁迫的条件下研究两种供试土壤

中真菌种群结构的多样性变化规律。构建了 6个基因
克隆，文库的库容从 70.5%到 82.4%，表明本研究构
建的基因克隆文库库容值均较大、文库的覆盖程度较

高，具有较好的代表性，从而能比较真实地代表不同铝

处理浓度下土壤样品中真菌的多样性。这与滕齐辉等[19]

报道的太湖地区典型菜地土壤微生物多样性中构建

的文库值比较一致。

土壤微生物多样性的影响因素有很多，包括土壤

类型、土壤的理化性质等[20]。本研究采用的森林土壤
和农田土壤样品在理化性质上存在着明显的差异，前

者活性铝的浓度远高于后者，但有机质及氮的含量却

远低于后者（表 1），供试土壤理化性质上的差异直接
导致土壤的物种丰富度指数（Chao1）的不同（表 2），
表现为农田土壤中真菌的种群丰度明显高于森林土

壤。此外，在添加外源铝胁迫后，两种土壤真菌种群的

多样性指数均呈下降趋势，这与重金属镉、铅、锌等对

土壤真菌的影响一致[21-22]。可见，与大多数重金属胁迫
一样，铝胁迫也影响着土壤真菌的群落特征[23]。

将文库中的 77 条序列与真菌典型的 ITS rDNA
序列进行相似性比较并作系统发育分析，发现有 61
条（79.2%）序列代表的真菌属于子囊菌门（Ascomyco原
ta）、担子菌门（Basidiomycota）和球囊菌门（Glomeromy原
cota），相似性为 95%~100%，16 条（20.8%）序列代表
的真菌属于未分类的基因簇。这一研究结果与 Viaud
等[7]报道的相似，说明土壤中普遍存在一定比例待发
掘的未知真菌。而且，这些类型的真菌随着外源铝浓

度的增加，丰度呈现上升的趋势（森林土中相对丰度

从 16.7%上升至 33.3%，农田土中从19.6%上升至
26.9%）（表 3），在铝处理过的土壤样品中未分类真菌
的比例更高，表明未知真菌在土壤响应铝胁迫中具有

非常重要的意义。

此外，通过比较农田土壤和森林土壤中真菌种类

的差异还发现担子菌门真菌在两种类型土壤中均占

明显优势。这与 Valinsky等[24]报道的农田生态系统中
子囊菌占优势的结果不一致，可能与取样地的气候条

件、土壤原有植物种类等因素有关[25]。然而，随着铝胁
迫浓度的增加，供试土壤样品中担子菌门的真菌丰度

明显下降，子囊菌门真菌的丰度显著上升，并在高铝

浓度的土壤中（F200和 A200）演变为优势种群（表 2），表

明子囊菌门真菌可能对铝胁迫具有更强的耐受性，

更能适应一些极端环境 [26]。该研究结果与目前分离
纯化得到的耐铝真菌大多为子囊菌门真菌的结果一

致[5，27-28]，因而能为在供试土壤样品中分离和鉴定耐铝
真菌提供重要的参考价值。

4 结论

本研究提供了森林土和农田土壤中真菌对不同

铝胁迫响应的群落结构特征。研究结果表明：

（1）森林土壤和农田土壤样品中 79.2%的真菌类
群属于子囊菌门（Ascomycota）、担子菌门（Basidiomy原
cota）和球囊菌门（Glomeromycota），20.8%的真菌类群
属于未分类的簇（Unclassified fungi），其中担子菌门
真菌在两种土壤中具有明显优势。

（2）铝胁迫可降低土壤真菌种群的多样性，农田
土壤中真菌的种群多样性明显高于森林土壤，农田土

壤中真菌的丰度也高于森林土壤。

（3）随着铝胁迫浓度的增加，两种土壤中担子菌
门真菌丰度明显下降，子囊菌门真菌的丰度显著上

升，在高铝处理（200 mg·kg-1）的土壤中（F200和 A200）演
变为优势种群。
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