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摘 要：为了解巴音布鲁克高寒湿地土壤真菌群落对退化的响应，探索湿地退化机制，本研究以巴音布鲁克高寒湿地未退化

（ND）、轻度退化（SD）及重度退化（HD）区域的土壤为研究对象，采用高通量测序技术分析不同程度退化高寒湿地土壤真菌群落的

多样性及结构差异，并结合理化指标进一步分析影响真菌群落的环境因子。结果表明：真菌群落 Simpson和 Shannon多样性指数

在ND和HD区土壤中无显著差异（P>0.05）；SD区土壤中的真菌群落 Simpson指数显著高于ND和HD区，而 Shannon指数显著低于

ND和HD区（P<0.05）。在不同程度退化区土壤中，真菌群落ACE和Chao1丰富度指数均随退化的加剧呈降低趋势。在 3个区域

土壤中，门水平上，子囊菌门（Ascomycota）的相对丰度最高；纲水平上，粪壳菌纲（Sordariomycetes）为主导类群；肉座菌目

（Hypocreales）、Pleosporales 菌目、被孢霉目（Mortierellales）的相对丰度均随退化程度的增加而增加；属水平上，珊瑚菌属

（Clavaria）、稻瘟病菌属（Magnaporthe）为优势菌属。LEfSe分析发现了11种可作为判断退化的潜在生物标志物。RDA分析及蒙特

卡罗检验结果显示，在门水平上真菌群落结构变化不受环境因子的显著影响；在属水平上，真菌群落结构变化仅与土壤总有机碳

存在显著相关性（P<0.05）。研究表明，高寒湿地退化显著改变了土壤 pH、土壤含水量、总有机碳、容重等理化指标，进而影响真菌

群落多样性和结构。
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湿地被定义为陆地生态系统和水生生态系统之

间的过渡区域，同时具有生产和生态功能[1-2]，在维持

水平衡、碳封存和保护生物多样性方面发挥着重要作

用。近年来全球气候变化和人为干扰使湿地生态系

统的稳定性受到了威胁[3]，全球已有超过一半的湿地

消失，这已成为全球性热点问题[4]。尽管人们认识到

了湿地的重要性，但由于土地开垦和过度放牧等人为

因素的干扰[5]，湿地的退化形势日益严峻。

在湿地退化过程中，植被类型和数量会发生变

化，土壤趋于干旱化、贫瘠化，导致湿地土壤有机质逐

渐减少、养分含量下降[6-7]。湿地退化影响植物和土

壤，进而对土壤微生物群落的多样性及结构产生直接

或潜在的影响[8]。微生物是土壤中最活跃的组分，积

极参与植物凋落物等有机物质的分解、养分矿化、团

聚体形成等过程，在碳、氮生物地球化学循环中发挥

至关重要的作用[9-11]。土壤微生物群落多样性和结构

的变化能够反映微生物对生境变化的适应机制[12-13]。

土壤 pH通过影响土壤基质的化学性质和利用效率来

干扰土壤真菌群落的多样性，且真菌群落结构会受到

土壤含水量和养分的显著影响[14-15]。张雪等[16]对艾比

湖湿地的研究表明土壤真菌群落多样性及结构在不

同退化区间有显著差异；林春英等[17]发现黄河源湿地

的退化会降低细菌、真菌群落的多样性；YANG等[18]的

研究表明若尔盖湿地退化可直接改变细菌群落和古

细菌群落的组成。然而，当前对于对全球变化极敏感

的高寒湿地的退化机制研究较为匮乏，仍缺乏大量数

据资料，其中真菌群落结构（尤其是在低分类水平）对

高寒湿地退化的响应机制研究亟待加强。

巴音布鲁克高寒湿地是中亚干旱区典型的“空中

湿岛”，在维持新疆南疆地区农牧业生产及陆地生态

系统功能方面发挥着重要作用[19]。近几十年来，巴音

布鲁克高寒湿地受气候变暖和人为干扰等因素综合

影响而出现的不同程度的退化[20]，对高寒湿地土壤养

分循环及微生物群落产生了深刻影响。因此，研究土

壤真菌群落对高寒湿地退化的响应机制，揭示微生物

群落与生境共变化的耦合关系，可为高寒湿地生态功

能过程研究提供科学数据参考，对阐明高寒湿地退化

机制具有重要意义。为此，本研究借助高通量测序技

术分析巴音布鲁克不同程度退化高寒湿地土壤真菌

群落特征的差异，旨在明确高寒湿地不同程度退化区

域土壤理化性质的差异；鉴别不同程度退化湿地土壤

真菌群落结构，并初步探究可作为高寒湿地退化的潜

在生物标志物；阐明高寒湿地土壤真菌群落多样性和

结构对退化区域土壤理化性质变化的响应机制。

Responses of soil fungal communities to different degrees of degradation in Bayinbuluk alpine wetland，China
Maidinuer·ABULAIZI1, CHEN Mo2, YANG Zailei1,3, YU Guangling1, HU Yang1, JIA Hongtao1,3*

（1. College of Resources and Environment, Xinjiang Agricultural University, Urumqi 830052, China; 2. College of Grassland Science,
Xinjiang Agricultural University, Urumqi 830052, China; 3. Key Laboratory of Soil and Plant Ecological Process in Xinjiang, Urumqi
830052, China）
Abstract：Exploring the response of soil fungal community to degradation in Bayinbuluk alpine wetland is of great significance to the study
of wetland degradation mechanisms. In this research, the non-degraded（ND）, slightly degraded（SD）, and severely degraded（HD）regions
of Bayinbuluk alpine wetland were used as the research objects. The diversity and structural differences of soil fungal communities in
differently degraded alpine wetlands were analyzed by high-throughput sequencing technology, and the environmental factors affecting
fungal communities were further analyzed in combination with physicochemical indexes. The results showed that there was no significant
difference in Simpson and Shannon diversity indexes between the ND and HD areas（P>0.05）. However, the Simpson index in the SD area
were significantly higher than that in the ND and HD areas, while the Shannon index were significantly lower than in the ND and HD areas
（P<0.05）. ACE and Chao1 richness indexes of fungal communities decreased with increasing degradation. At phylum level, the relative
abundance of Ascomycota was the highest, whereas Sordariomycetes showed the highest relative abundance in three regions at the class
level. The relative abundance of the orders Hypocreales, Pleosporales, and Mortierellales increased with the degree of degradation. At the
genus level, Clavaria and Magnaporthe were the dominant fungal communities. LEfSe analysis found 11 potential biomarkers that could be
used as indicators of degradation. Redundancy analysis and Monte Carlo test showed that the changes in fungal community structure at the
phylum level were not significantly affected by environmental factors（P<0.05）; At the genus level, changes in fungal community structure
are only significantly affected by total organic carbon（P<0.05）. The degradation of alpine wetland significantly changed soil pH, soil
moisture content, total organic carbon, bulk density, and other physicochemical indexes, affecting the diversity and structure of fungal
communities.
Keywords：alpine wetland; degradation; fungal; community diversity; community composition

1779



农业环境科学学报 第41卷第8期

1 材料与方法

1.1 研究区概况

本研究于 2019年 8月在新疆巴音郭楞蒙古自治

州巴音布鲁克国家级自然保护区（83°40′~84°40′E，
42°35′~43°00′N）内进行。保护区面积约为 770 km2，

海拔2 300~3 042 m；夏短冬长，年平均气温约-4.6 ℃；

年平均降水量和蒸发量分别为273 mm和1 250 mm。

1.2 试验设计和样品采集

在保护区选取地势相对平缓，且坡向、海拔等自

然因素相对一致的地段，以刘育红等[21]和马维伟等[22]

对高寒地区退化的划分为依据（主要依据湿地植物特

征，包括地上植物种类、盖度、高度和生物量等），将研

究区划分为 3 个不同程度的退化区域，即未退化区

（沼泽土壤，ND区）、轻度退化区（沼泽化草甸土壤，

SD区）和重度退化区（沙质土壤，HD区）。各退化区

基本信息见表1。
于 2019年 8月在ND区、SD区和HD区分别设置

3个样方（50 m×50 m，间距>100 m），每个样方内再随

机设置 3个小样方（1 m×1 m，样方间距>10 m）。调查

并记录各样方内植物的物种、盖度、高度、密度和生物

量。去除地上植物，用灭菌后的土钻在样方内采用五

点法（在样方对角线上选择 4个与中心样点距离相等

的点，样点间距>0.5 m）采集表层土壤（0~10 cm）样

品，去除土壤样品中可见的根系和植物残体，使用四

分法均分土壤样品，其中 3份用于土壤理化性质的测

定，1份用于高通量测序分析。

1.3 土壤理化性质的测定

土壤总有机碳（Total organic carbon，TOC）采用重

铬酸钾-浓硫酸外加热法测定；土壤全氮（Total nitro⁃
gen，TN）使用元素分析仪（Vario El III，Elementar，Ger⁃
many）测定；土壤全磷（Total phosphorus，TP）采用钼锑

抗比色法测定；土壤全钾（Total potassium，TK）使用火

焰光度计（M420，Sherwood，British）测定；土壤含水量

（Soil moisture，SM）和容重（Bulk density，BD）采用环

刀法测定；土壤 pH 采用 pH 计（FE28-Standard，Swit⁃

zerland）测定。

1.4 DNA提取及测序

使用 Power Soil DNA Isolation Kit 强力 DNA 提取

试剂盒（PowerMag™ Soil DNA isolation Kit，MO BIO）进

行微生物总DNA的提取。使用基因引物对 ITS1（5′-
CTGTCATTAGGGAGAGAGA-3′）和 ITS2（5′ - GCT⁃
GCGTTCTTCATCGATGA-3′）结合适配器序列和条形

码序列进行扩增。样品在北京百迈克公司 Illumina
HiSeq 2500平台完成测序[23]。

1.5 生信分析

使用FLASH 1.2.11软件对原始数据进行拼接，使

用 Trimmomatic 0.33软件进行过滤，得到高质量的数

据；使用UCHIME 8.1软件，得到最终有效数据。使用

Unite 8.0分类学数据库对OTU进行分类学注释；使用

RDP 分类器 2.2 对分类群进行分类，最小置信度为

80%。借助 Mothur 1.30 分析微生物群落多样性[23]。

通过 LEfSe方法获得潜在的生物标志种，lg LDA阈值

为4.0[24]。

1.6 统计分析

用 R 4.0.2 对数据进行分析及制图，用 agricolae
1.3.3 ANOVA检验差异显著性；用ggalluvial软件包绘

制真菌群落丰度图。用vegan 2.5.6进行RDA分析；用蒙

特卡罗置换检验分析土壤理化性质的显著性（permu=
999）[23]。

2 结果与分析

2.1 不同程度退化湿地土壤理化性质的变化特征

由表 2可见，土壤 pH和BD在ND区和 SD区中的

含量无显著差异（P>0.05），且均显著低于 HD区（P<
0.05）。SM和 TOC随退化加剧表现为显著降低趋势

（P<0.05），其最大值均出现在 ND 区（SM：124.19%，

TOC：90.58 g·kg-1）。TN含量在ND区（8.74 g·kg-1）和

SD区（10.22 g·kg-1）中无显著差异（P>0.05），但显著高

于HD区（2.25 g·kg-1）（P<0.05）。总体上，土壤 TP和

TK 含量随退化程度增加呈降低趋势。ND 和 SD 区

土壤TP含量无显著差异（P>0.05），但显著高于HD区

退化区
Degradation area
未退化区ND
轻度退化区SD
重度退化区HD

盖度
Coverage/%

85
70
15

高度
Height/cm

48.6
8.2
4.7

地上生物量（干质量）
Aboveground biomass/（g·m-2）

107.33±23.92
55.73±3.23
10.20±0.83

土壤类型
Soil type
沼泽土

沼泽化草甸土

沙质草原土

放牧强度/（只·hm-2）
Grazing intensity/（head·hm-2）

0.65
2.09
4.15

优势植物类群
Dominant plant group

苔草、委陵菜

羊茅

赖草

表1 研究区基本信息

Table 1 General information of study area
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（P<0.05）。ND区土壤 TK含量显著高于 SD和HD区

（P<0.05）。

2.2 退化对湿地土壤真菌群落多样性的影响

如表3所示，ACE指数和Chao1指数在3个退化区

中表现为随退化程度加剧而降低的趋势。ACE指数在

ND和SD区间无显著差异（P>0.05），但均显著高于HD
区（P<0.05）。Chao1指数在不同程度退化区之间无显

著差异（P>0.05）。SD区的 Simpson指数显著高于ND
区和HD区（P<0.05）。Shannon指数在ND区和HD区

之间无显著差异（P>0.05），但均显著高于 SD 区（P<
0.05）。
2.3 不同程度退化湿地土壤真菌群落分布特征

2.3.1 真菌群落在门分类水平上的组成

在门分类水平上共得到 12个真菌类群（图 1a）。

不同程度退化湿地土壤均以子囊菌门（Ascomycota）
为主导菌门，其平均丰度分别为ND区 24.99%、SD区

39.18%、HD 区 62.99%。此外，担子菌门（Basidiomy⁃
cota）、被孢霉门（Mortierellomycota）、隐真菌门（Rozel⁃
lomycota）的相对丰度均>1.00%。随着湿地退化加

剧，子囊菌门和被孢霉门的相对丰度呈逐渐增加的趋

势，担子菌门、隐真菌门、壶菌门（Chytridiomycota）、球

囊菌门（Glomeromycota）的相对丰度呈现先增加后减

少的趋势。

2.3.2 真菌类群在纲、目、属分类水平上的组成

纲水平上，粪壳菌纲（Sordariomycetes）和担子菌

纲（Agaricomycetes）为主导菌纲（图 1b）。目水平上，

肉座菌目（Hypocreales）、Pleosporales菌目、被孢霉目

（Mortierellales）、碳角菌目（Xylariales）、屎壳菌目（Sor⁃
dariales）的相对丰度随退化加剧而增加（图1c）。属水

平上（图1d），Magnaporthe的相对丰度随湿地退化加剧

呈降低趋势，在不同退化区土壤中为ND区 11.32%、

SD区 0.01%、HD区 0.03%。此外，Microdochium、Vish⁃

niacozyma、Mycosphaerella等 7种菌属在ND和 SD区中

的平均相对丰度均不足0.50%，且低于HD区。

2.3.3 不同程度退化高寒湿地土壤真菌群落间的

LEfSe分析

LEfSe分析可鉴别出不同程度退化高寒湿地真菌

群落中差异显著的物种。图 2 显示，在 lg LDA=4.0
时，11个真菌的相对丰度存在显著差异。其中，ND
区中没有出现显著差异的物种。SD区仅存在一种生

物标志物，为伞菌纲（Agaricomycetes），属于担子菌

门。HD区中煤炱目（Capnodiales）、丛赤壳科（Nectria⁃

ceae）等 10类真菌的丰度显著高于ND区和 SD区（P<
0.05）。

2.4 退化高寒湿地真菌群落多样性与环境因子的相

关性分析

对不同程度退化湿地环境因子和多样性指数进

行相关性分析，发现环境因子对真菌 Simpson、Shan⁃
non 多样性指数无显著影响（表 4）。ACE 指数与 TP
无显著相关性（P>0.05），但与 TK 呈显著正相关（P<

退化区Degradation area
未退化区ND
轻度退化区SD
重度退化区HD

OTUs
376.33±8.37a

347.00±16.26ab
328.50±9.39b

ACE指数ACE index
611.71±56.16a
540.00±36.94a
381.63±8.66b

Chao1指数Chao1 index
488.77±37.33a
447.08±10.69a
357.79±10.04a

Simpson指数Simpson index
0.08±0.04b
0.12±0.09a
0.03±0.01b

Shannon指数Shannon index
3.85±0.13a
3.40±0.50b
4.29±0.13a

指标 Index
pH

BD/（g·cm3）

SM/%
TOC/（g·kg-1）

TN/（g·kg-1）

TP/（g·kg-1）

TK/（g·kg-1）

未退化区ND
7.54±0.09b
0.40±0.02b

124.19±1.70a
90.58±0.12a
8.74±0.07a
0.61±0.01a
5.29±0.24a

轻度退化区SD
7.72±0.01b
0.56±0.03b
80.57±1.19b
81.25±0.59b
10.22±1.71a
0.68±0.02a
3.48±0.49b

重度退化区HD
8.37±0.08a
1.41±0.10a
17.25±2.91c
17.82±2.03c
2.25±0.70b
0.35±0.02b
3.00±1.33b

表3 高寒湿地不同退化区土壤真菌群落多样性

Table 3 Diversity of soil fungi community in different degraded areas of alpine wetland

表2 湿地土壤理化性质

Table 2 Physicochemical properties of wetland soil

注：不同小写字母表示不同程度退化区间差异显著（P<0.05）。下同。
Note：Different lowercase letters indicate significant differences among degradation levels（P<0.05）. The same below.
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图1 不同程度退化高寒湿地土壤真菌群落相对丰度

Figure 1 Relative abundance of soil fungal communities under different degradation degrees on alpine wetland
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图2 巴音布鲁克不同程度退化高寒湿地土壤真菌群落间的LEfSe分析

Figure 2 The LEfSe analysis of fungal communities at different degradation degrees in Bayinbuluk alpine wetland
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0.05），与 pH、BD均呈极显著负相关（P<0.01），与 SM、

TOC和 TN均呈极显著正相关（P<0.01）。Chao1指数

与TOC、TN呈显著正相关（P<0.05）。

2.5 退化高寒湿地真菌群落结构变化与环境因子间

的相关性分析

为揭示土壤理化因子对真菌群落结构变化的影

响，在门分类水平上对土壤理化因子和 4个优势真菌

门进行冗余分析（图 3a）和蒙特卡罗检验（表 5）。结

果显示，土壤 pH 和 BD 与被孢霉门呈正相关。土壤

TN、TOC、SM、TP 和 TK 与隐真菌门的相对丰度变化

呈正相关，但影响不显著（P>0.05）。

在属分类水平上，对环境因子和相对丰度前 10
的真菌属进行了 RDA 分析（图 3b）和蒙特卡罗检验

（表 6）。结果显示，Calavaria菌属与 TP、TN、TOC 和

SM呈正相关，Magnaporthe菌属与TP、TN、TOC、SM和

TK呈正相关。而BD和 pH均与其他 8种真菌属呈正

相关。蒙特卡罗检验结果表明，TOC是影响真菌群落

属分类水平结构变化的主要驱动因子。

3 讨论

3.1 退化对高寒湿地土壤理化性质的影响

湿地对气候和人类活动响应极敏感[25]，其土壤理

化性质是影响土壤微生物群落结构变化的关键因

素[26]。气候变化和人为干扰导致高寒湿地退化，直接

表现为土壤水分减少[27]。此外，不合理的土地利用会

使表层土壤受到影响，从而加大地表裸露面积，增强

地表蒸腾作用，降低 SM，最终加剧土壤侵蚀。相关研

究表明，湿地的退化会影响土壤理化性质[17]。本研究

中，土壤 pH、BD会随退化加剧逐渐升高，而土壤 SM、

TOC、TN等理化指标表现出降低的趋势，这与林春英

项目 Item
ACE
Chao1

Simpson
Shannon

pH
-0.85**
-0.60
-0.47
0.49

SM
0.88**
0.65
0.31
-0.31

BD
-0.81**
-0.66
-0.49
0.51

TOC
0.84**
0.70*
0.52
-0.55

TN
0.80**
0.69*
0.47
-0.48

TP
0.55
0.30
0.39
-0.37

TK
0.71*
0.46
0.03
0.02

表4 环境因子对土壤真菌群落多样性的影响

Table 4 Effects of environmental factors on soil fungal communities diversity

注：* P<0.05，** P<0.01。下同。
Note：* indicates P<0.05，and ** indicates P<0.01. The same below.

图3 土壤真菌群落在门和属水平上与环境因子的RDA分析

Figure 3 RDA analysis of soil fungal communities with environmental factors at phylum and genus levels
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等[17]对黄河源区高寒沼泽湿地土壤的研究结果基本

一致。土壤 TK 在轻度和重度退化区中无显著差异

（P>0.05），与 ZHOU等[24]在青藏高原高寒草地的研究

结果一致。GU等[28]在若尔盖湿地的研究中发现，pH
和土壤TK随退化程度加剧表现出先增加后降低的趋

势，而本研究表现为 pH 升高、TK 含量降低的趋势。

这些差异可能由当地气候、放牧强度以及土壤本身条

件的不同所导致。随着湿地退化加剧，土壤 SM和 pH
发生显著变化（表 2），进而显著影响了土壤真菌群落

多样性（表3）。

3.2 退化对高寒湿地土壤真菌群落多样性和结构的影响

真菌是湿地土壤环境的重要组成部分之一，其多

样性和群落结构受到土地管理措施和养分状况的影

响[29]。在本研究中，真菌群落丰富度指数随退化程度

加剧呈逐渐降低的趋势，而 Shannon多样性指数呈现

出先降低后升高的趋势（表 3），这可能是由于湿地受

到退化影响后导致植被覆盖度降低，枯落物输入量减

少，地表的光辐射增强，使温度升高，土壤表层含水量

减少，进而影响真菌群落的存活，使真菌群落的丰富

度降低[28]。未退化区土壤真菌群落的多样性和丰富

度指数均较高，其原因可能是苔草等植物的根系发

达、茎粗且结实，能够通过充分吸收水分和养分适应

湿地环境，有利于维持真菌群落的稳定[30]。重度退化

区真菌群落 Shannon 指数最高，这是因为沙土间隙

大、通气性好，为真菌群落创造了良好的微环境，故具

有较高的多样性[8]。

不同程度退化高寒湿地优势真菌类群为子囊菌

门（Ascomycota）和担子菌门（Basidiomycota）。有研究

表明，子囊菌门和担子菌门是不同退化程度高寒湿

地[17]、南泥湾湿地[31]、鄱阳湖典型湿地[32]、古大湖湿

地[33]等其他类型湿地土壤中的优势菌群。这说明真

菌类群在湿地环境中的分布具有一定的相似性。本

研究中，子囊菌门随着湿地退化加剧呈逐渐增加趋

势，担子菌门则呈降低趋势，这与子囊菌门降解复杂

有机质功能和担子菌门可以限制木质素分解的功能

有关[34-37]。土壤TOC也随退化的加剧呈降低趋势（表

2），这是因为过度放牧降低了植被生物量，植物凋落

物归还量减少，减少了向土壤输入的有机碳含量，进

一步影响了子囊菌门和担子菌门的相对丰度[35]。同

时，在本研究中随退化程度加剧土壤含水量显著降

低，通气性有所改善，给子囊菌门的快速繁殖创造了

有利条件[38]，其中的 Leotiomycetes纲在长期干旱引起

的低水分土壤中的相对丰度高于含水量高的未退化

和轻度退化土壤（图 1），在干旱条件中成为竞争的优

势者[39]。此外，子囊菌门可以利用氮素快速生长繁

殖，因此可在氮含量较高的环境中累积[40]。但本研究

中发现子囊菌门在氮含量最低的重度退化区中的相

对丰度最高，这可能是因为水分的影响远大于氮含量

的影响。

不同程度退化区域土壤真菌群落结构存在一定

的相似性，可通过 LEfSe分析筛选不同程度退化区域

的潜在生物标志物。在重度退化区中，煤炱目（Cap⁃
nodiales）相对丰度迅速增加（图 1c），说明该真菌目在

退化湿地中能较好地生存。轻度退化区仅存在伞菌

纲（Agaricomycetes）一种潜在标志物，属于担子菌门

（图 2）。一般认为，干扰较小的稳定群落有利于一些

竞争力较高的物种繁殖，从而使少数物种主宰群

落[41]。真菌群落的结构在不同程度退化湿地土壤中

具有显著差异，这表明真菌群落对湿地退化具有较高

的敏感性[34]。

3.3 环境因子对湿地土壤真菌群落的影响

不同程度退化湿地土壤真菌多样性及其丰富度

的差异可能是由植物和土壤性质的间接影响导致

项目 Item
pH
SM
BD
TOC
TN
TP
TK

RDA1
0.69
-0.72
0.66
-0.84
-0.77
-0.92
-0.10

RDA2
-0.73
0.69
-0.76
0.55
0.63
0.40
0.99

r2

0.51
0.52
0.53
0.58
0.48
0.52
0.23

Pr（>r）
0.09
0.07
0.06
0.04
0.15
0.13
0.41

显著性Significance
不显著

不显著

不显著

*
不显著

不显著

不显著

项目 Item
pH
SM
BD
TOC
TN
TP
TK

RDA1
0.03
-0.02
0.14
0.07
-0.05
0.78
-0.42

RDA2
1.00
-1.00
0.99
-1.00
-1.00
-0.63
-0.91

r2

0.52
0.48
0.46
0.49
0.43
0.46
0.18

Pr（>r）
0.09
0.13
0.14
0.12
0.19
0.15
0.53

显著性Significance
不显著

不显著

不显著

不显著

不显著

不显著

不显著

表6 属分类水平上真菌群落变化与土壤环境因子的
蒙特卡罗检验

Table 6 Monte Carlo test of fungal communities at genus level
and soil environmental factors

表5 门分类水平上真菌群落变化与土壤环境因子的
蒙特卡罗检验

Table 5 Monte Carlo test of fungal communities at phylum level
and soil environmental factors
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的[36]。本研究中，相关性分析结果表明，真菌群落

Shannon和 Simpson多样性指数与土壤因子变化无显

著相关性，而Chao1和ACE丰富度指数与土壤因子的

变化显著相关。这说明，高寒湿地退化导致的养分变

化更多地影响土壤真菌群落的丰富度，尤其是稀有类

群，而对物种均匀度的影响较小。这一结果与 WU
等[36]对三江平原不同类型退化湿地的研究结果不完

全一致，即真菌群落 Chao1指数和 Shannon指数与环

境因子均无显著相关性，这可能与湿地退化的主要驱

动因子有关。

土壤理化性质是微生物群落的重要驱动因素[42]。

通过对真菌群落（门分类水平）与环境因子进行RDA
分析，发现第一轴和第二轴的解释量分别为 61.91%、

33.56%。不同程度退化湿地土壤样品在第一、第二

轴上分布散乱，说明真菌群落在不同程度退化湿地土

壤间具有一定的差异。在属水平上，第一和第二轴总

解释量为 79.58%。除Calavaria和Magnaporthe外，其

他真菌属均与 TP、TN、TOC 呈负相关。已有研究表

明，土壤物理和化学性质是微生物群落结构的重要驱

动因素[43-44]。土壤微生物群落多样性主要受 pH、SM、

BD、TN、TOC等理化因子的影响[45-47]。高寒湿地重度

退化后 BD显著增大（表 2），从而通过影响土壤孔隙

度直接影响土壤微生物的生存；而 pH可以通过影响

碳和氮元素的利用率来改变土壤环境，进而影响微生

物群落的结构[48]。本文中子囊菌门和被孢霉门（Mor⁃
tierellomycota）分别与 pH 和 BD 呈正相关，说明这些

真菌有较强的适应性，能在养分含量较低的碱性土壤

中生存[27]，子囊菌门丰度随退化程度加剧而增加也验

证了这一点（图 1a）。然而隐真菌门（Rozellomycota）
相对丰度的变化与大部分土壤养分相关指标（TOC、
SM、TP、TN、TK）呈正相关，说明此类真菌对外界环境

的适应性较差，适合在养分充足的环境中生存[28]。土

壤真菌群落与理化性质间的联系与其自身的生境偏

好性密切相关[49]。本研究对高寒湿地在退化过程中真

菌群落的结构和多样性进行了相关研究，今后还需进

一步从“植物-土壤-微生物”的角度解析真菌群落对

退化的响应机制。

4 结论

（1）高寒湿地退化显著改变了土壤理化性质，进

而推动真菌群落多样性及其结构的变化。

（2）高寒湿地退化区优势菌为子囊菌门（Ascomy⁃
cota）和担子菌门（Basidiomycota），并存在潜在生物标

志物，可作为湿地退化的指示物种。

（3）土壤总有机碳是影响高寒湿地退化土壤真菌

群落的最重要驱动因子。土壤真菌群落与环境因子

之间的协同关系需要持续关注。
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