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不同管理模式下茶园土壤真菌群落特征及其功能预测

候　 宁１ꎬ 金　 强１ꎬ 刘旭阳１ꎬ 李先德２ꎬ 林少颖１ꎬ 张永勋２ꎬ 王维奇１ꎬ①

(１. 福建师范大学 湿润亚热带生态－地理过程教育部重点实验室ꎬ 福建 福州 ３５０１１７ꎻ
２. 中国农业科学院农业经济与发展研究所ꎬ 北京 １０００８１)

摘要: 以福建省安溪县常规管理(Ｍ１)、间作套种管理(Ｍ２)和配套现代技术管理(Ｍ３)３ 种模式茶园土壤真菌群落

为研究对象ꎬ通过高通量测序技术对其多样性、组成及功能进行了研究ꎬ并对土壤理化指标与土壤真菌群落的关系

进行了分析ꎮ 结果显示:不同管理模式下茶园土壤理化指标有明显差异ꎬｐＨ 值、电导率、含水量、全磷含量、Ｃ / Ｐ 比

和 Ｎ / Ｐ 比在不同管理模式下存在显著(Ｐ<０.０５)差异ꎮ 不同管理模式对茶园土壤真菌群落多样性及组成的影响存

在差异ꎬＭ１ 模式下茶园土壤真菌群落的多样性总体较高ꎬＭ３ 模式下子囊菌门(Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ)的相对丰度明显高于

Ｍ１ 和 Ｍ２ 模式ꎬＭ３ 模式下毛壳菌属(Ｃｈａｅｔｏｍｉｕｍ Ｋｕｎｚｅ)、原隐球菌属(Ｓａｉｔｏｚｙｍａ Ｘ. Ｚ. Ｌｉｕꎬ Ｆ. Ｙ. Ｂａｉꎬ Ｍ. Ｇｒｏｅｎｅｗ.
ｅｔ Ｂｏｅｋｈｏｕｔ)和青霉属(Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ Ｌｉｎｋ)的相对丰度明显高于Ｍ１ 和Ｍ２ 模式ꎮ 相关性分析结果显示:土壤容重与蕉

孢壳属(Ｄｉａｔｒｙｐｅ Ｆｒ.)和绿僵菌属(Ｍｅｔａｒｈｉｚｉｕｍ Ｓｏｒｏｋīｎ)的相对丰度呈显著负相关ꎻ土壤全氮含量与木霉菌属

(Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ Ｐｅｒｓ.)的相对丰度呈显著负相关ꎬ与腐质霉属(Ｈｕｍｉｃｏｌａ Ｔｒａａｅｎ)的相对丰度呈显著正相关ꎮ 从门水平

上看ꎬ土壤 Ｃ / Ｎ 比、全磷含量、含水量和容重是影响茶园土壤真菌群落的主要因子ꎬ其中ꎬＣ / Ｎ 比、全磷含量和容重

均主要影响子囊菌门和担子菌门(Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ)的相对丰度ꎬ含水量主要影响被孢霉门(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ)、罗兹

菌门(Ｒｏｚｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ)、子囊菌门和担子菌门的相对丰度ꎻ从属水平上看ꎬ土壤 Ｃ / Ｐ 比、Ｎ / Ｐ 比和 ｐＨ 值是影响茶园土

壤真菌群落的主要因子ꎬ其中ꎬＣ / Ｐ 比和 Ｎ / Ｐ 比主要影响 ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ 和原隐球菌属的相对丰度ꎬｐＨ
值主要影响木霉菌属、原隐球菌属和镰刀菌属(Ｆｕｓａｒｉｕｍ Ｌｉｎｋ ｅｘ Ｆｒ.)的相对丰度ꎮ ＦＵＮＧｕｉｌｄ 功能预测结果显示:
未定义腐生真菌在 ３ 种模式下均较多ꎻ与 Ｍ１ 和 Ｍ２ 模式相比ꎬＭ３ 模式下粪腐生－未定义腐生－木腐生和寄生真菌－
未定义腐生真菌呈现明显富集现象ꎮ 综合研究结果表明:子囊菌门、被孢霉门和担子菌门是茶园土壤优势菌门ꎻ未
定义腐生真菌是茶园土壤中较多的功能类群ꎻ现代滴灌、声控驱虫以及释放捕食螨等系列技术协同下的 Ｍ３ 模式有

利于维持茶园土壤真菌多样性及其功能的发挥ꎮ
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ａｆｆｅｃｔ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ ｏｆ ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ ａｎｄ Ｓａｉｔｏｚｙｍａꎬ ａｎｄ ｐＨ ｖａｌｕｅ ｍａｉｎｌｙ ａｆｆｅｃｔｓ
ｔｈｏｓｅ ｏｆ Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａꎬ Ｓａｉｔｏｚｙｍａꎬ ａｎｄ Ｆｕｓａｒｉｕｍ Ｌｉｎｋ ｅｘ Ｆｒ. Ｔｈｅ ＦＵＮＧｕｉｌｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔ
ｓｈｏｗｓ ｔｈａｔ ｕｎｄｅｆｉｎｅｄ ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ ｆｕｎｇｉ ａｒｅ ｒｅｌａｔｉｖｅｌｙ ａｂｕｎｄａｎｔ ｕｎｄｅｒ ａｌｌ ｔｈｒｅｅ ｍｏｄｅｓꎻ ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ Ｍ１
ａｎｄ Ｍ２ ｍｏｄｅｓꎬ ｄｕｎｇ ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ￣ｕｎｄｅｆｉｎｅｄ ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ￣ｗｏｏｄ ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ ｐａｒａｓｉｔｅ￣ｕｎｄｅｆｉｎｅｄ
ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ ｆｕｎｇｉ ｕｎｄｅｒ Ｍ３ ｍｏｄｅ ｓｈｏｗ ａｎ ｅｖｉｄｅｎｔ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ｐｈｅｎｏｍｅｎｏｎ. Ｔｈｅ ｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅ ｓｔｕｄｙ
ｒｅｓｕｌｔ ｓｈｏｗｓ ｔｈａｔ Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａꎬ Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａꎬ ａｎｄ Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ ａｒｅ ｔｈｅ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｆｕｎｇｉ ｐｈｙｌａ ｉｎ ｓｏｉｌ
ｏｆ ｔｅａ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎｓꎻ ｕｎｄｅｆｉｎｅｄ ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ ｆｕｎｇｉ ａｒｅ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅｌｙ ａｂｕｎｄａｎｔ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｒｏｕｐ ｉｎ ｓｏｉｌ ｏｆ ｔｅａ
ｐｌａｎｔａｔｉｏｎｓꎻ Ｍ３ ｍｏｄｅ ｗｈｉｃｈ ｕｎｄｅｒ ｓｙｎｅｒｇｙ ｏｆ ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｉｅｓ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ｍｏｄｅｒｎ ｄｒｉｐ ｉｒｒｉｇａｔｉｏｎꎬ
ｖｏｉｃｅ￣ｃｏｎｔｒｏｌｌｅｄ ｄｅｗｏｒｍｉｎｇꎬ ａｎｄ ｐｒｅｄａｔｏｒ ｍｉｔｅ ｒｅｌｅａｓｅ ｉｓ ｂｅｎｅｆｉｃｉａｌ ｔｏ ｍａｉｎｔｅｎａｎｃｅ ｏｆ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｓｏｉｌ
ｆｕｎｇｉ ｉｎ ｔｅａ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎｓ ａｎｄ ｅｘｅｒｔｉｎｇ ｏｆ ｔｈｅｉｒ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ.

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: ｔｅａ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎꎻ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｍｏｄｅꎻ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｉꎻ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓꎻ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ
ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ　

　 　 茶树〔Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ (Ｌｉｎｎ.)Ｏ. Ｋｔｚｅ〕为热带及

亚热带重要的叶用经济作物[１]ꎬ与其他经济作物相

比ꎬ其代谢旺盛ꎬ对土壤养分需求存在差异[２]ꎮ 茶树

品种‘铁观音’(‘Ｔｉｅｇｕａｎｙｉｎ’)主产于福建省ꎬ大多分

布于闽南一带ꎬ其中以福建安溪的‘铁观音’最负盛

名[３]ꎮ ２０２２ 年安溪铁观音茶文化系统被联合国粮农

组织 ( ＦＡＯ ) 认 定 为 全 球 重 要 农 业 文 化 遗 产

(ＧＩＡＨＳ)ꎬ因此ꎬ探究符合茶树特别是‘铁观音’生长

的养分资源利用的管理模式十分必要ꎮ
真菌群落作为指示土壤质量和健康状况的重要

指标ꎬ其组成及多样性对环境变化高度敏感[４－７]ꎬ不
同的管理模式和轮作方式均可能对其产生影响[８－１０]ꎬ
充分认识真菌群落特征并预测其功能对土壤的健康

和稳定具有重要意义[１１－１２]ꎮ 已有研究主要集中于农

田管理模式(施肥方式、种植制度和耕作模式等)对

经济作物产量的影响ꎬ土壤生态方面的研究也有所涉

及ꎮ 刘蕾等[１３]研究发现不同轮作模式下土壤丛枝菌

根真菌群落组成主要受土壤 ｐＨ 值的驱动ꎻＣｕｌｕｍｂｅｒ
等[８]研究发现秸秆覆盖管理模式促进了有机果园土

壤养分含量、微生物生物量和酶活性的提高ꎮ 不同施

肥模式对土壤真菌群落特征影响的相关研究亦有报

道ꎮ 例如:丁建莉等[１４] 研究发现长期配施有机肥和

无机肥能够有效改善真菌群落结构ꎬ降低真菌丰度并

增加其多样性ꎮ 综合已有研究发现ꎬ关于不同管理模

式对土壤微生物群落影响的研究存在不同的结论ꎬ有
学者认为保护性耕作措施对微生物活性及群落结构

均有积极影响[１５]ꎬ也有学者认为常用农业生态系统

管理方法会导致土壤养分迅速矿化和流失ꎬ并对土壤

微生物生物量、 酶活性和生物过程产生不利影

响[１６－１７]ꎮ 因此ꎬ管理模式优化的相关研究亟待展开ꎬ
特别是在茶园这一独特的生态系统下ꎬ研究不同管理

模式下茶园土壤真菌群落特征将有助于维持其土壤

８７
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质量和真菌群落功能多样性ꎮ
本研究在福建安溪铁观音茶文化系统全球重要

农业文化遗产地ꎬ通过安溪茶园田间试验ꎬ借助新一

代高通量测序技术对不同管理模式下茶园土壤真菌

群落特征及其功能类群进行了研究ꎬ并对土壤理化指

标与土壤真菌群落的关系进行了分析ꎬ以期为生态茶

园管理模式的选择提供科学依据ꎬ同时为其他经济林

木的种植管理提供一定参考ꎮ

１　 研究区概况和研究方法

１.１　 研究区概况

研究区位于福建省安溪县城厢镇古山村茶叶种

植区(东经 １１８°１１′、北纬 ２５°１３′)ꎬ该区域属亚热带

海洋性季风气候ꎬ年均温 １９ ℃ ~ ２１ ℃ꎬ年降水量

１ ６００~１ ９００ ｍｍꎬ无霜期 ２６０ ｄ[１８]ꎮ 供试菜园中种植

茶树品种‘铁观音’ꎮ 采样点海拔 ２７１ ｍꎬ土壤类型为

红壤ꎮ 研究区为有机肥茶树种植示范点ꎬ施用的有机

肥为南安市鸿盈天然有机肥公司生产的宝大牌水溶

性有机肥 〔ｍ (Ｎ) ∶ ｍ ( Ｐ ２ Ｏ５ ) ∶ ｍ ( Ｋ２ Ｏ) ＝ １. ０ ∶
０.３ ∶ ０.３〕ꎬ施肥量 ３.７５ ｔ􀅰ｈｍ－２ꎬ在春茶期和夏茶期

以沟施的方式进行施肥ꎮ
该区域茶园管理模式主要有常规管理(Ｍ１)、间

作套种管理(Ｍ２)和配套现代技术管理(Ｍ３) ３ 种ꎮ
Ｍ１ 模式的茶树栽种于 ２００４ 年ꎬ行距 １.５ ｍ、株距 ０.５
ｍꎬ采用人工开沟覆土施肥ꎬ自然降水和人工浇水相

结合的灌溉模式ꎬ以及人工除草、修剪和土壤翻整等

常规管理方式ꎻＭ２ 模式茶园在 Ｍ１ 模式茶园的基础

上于 ２０１２ 年套种龙眼(Ｄｉｍｏｃａｒｐｕｓ ｌｏｎｇａｎ Ｌｏｕｒ.)ꎬ龙
眼行距 ５ ｍ、株距 ３ ｍꎬ每公顷套种约 ７５０ 株ꎬ施肥模

式、灌溉模式等管理方式同 Ｍ１ 模式ꎻＭ３ 模式茶园在

Ｍ１ 模式茶园的基础上于 ２０１６ 年配套了现代滴灌、声
控驱虫以及释放捕食螨等技术ꎬ采用自然降水和滴灌

相结合的灌溉模式ꎮ ３ 种管理模式样地中茶树株龄

均为 １７ ａꎮ
１.２　 方法

１.２.１　 土壤样品采集和前处理 　 根据代表性、典型

性和一致性原则ꎬ每个管理模式设置 ３ 个重复样方

(面积 ５ ｍ×５ ｍ)ꎬ共计 ９ 个样方ꎮ 于 ２０１９ 年 ５ 月春

茶采收期后进行土壤样品采集ꎬ使用取土器采集茶树

树冠边缘垂直下方 ０ ~ ２０ ｃｍ 土层的茶树根际土壤ꎬ
采用四分法混合取样ꎬ每个样方的采样量约 １ ｋｇꎮ 将

杂质和植物残体从土壤中剔除ꎬ取部分鲜土样装入无

菌自封袋ꎬ置于便携式保温箱带回实验室ꎬ于－２０ ℃
冰箱保存ꎬ用于土壤真菌群落组成及相对丰度的测

定ꎻ剩余鲜土样带回实验室ꎬ自然风干后研磨ꎬ过孔径

２ ｍｍ 筛ꎬ常温保存ꎬ用于土壤理化指标测定ꎮ
１.２.２　 土壤理化指标测定　 将超纯水和土样以质量

比 ２.５ ∶ １. ０ 混合ꎬ振荡 ３０ ｍｉｎ 后静置ꎬ使用 Ｓｔａｒｔｅｒ
３００ ｐＨ 计(美国 Ｏｈａｕｓ 公司)测定土壤 ｐＨ 值ꎻ使用

２２６５ＦＳ 电导计(美国 Ｓｐｅｃｔｒｕｍ 公司)测定土壤电导

率ꎻ分别采用环刀法和烘干法测定土壤容重和含水

量[１９]ꎻ采用 Ｅｌｅｍｅｎｔａｒ Ｖａｒｉｏ ＭＡＸ 土壤碳氮元素分析

仪(德国 Ｅｌｅｍｅｎｔａｒ 公司)测定土壤全碳(ＴＣ)和全氮

(ＴＮ) 含量ꎻ采用 ＨＣｌＯ４ －Ｈ２ ＳＯ４ 法
[２０] 消煮ꎬ并使用

Ｓｋａｌａｒ Ａｎａｌｙｔｉｃａｌ ＳＡＮ＋＋连续流动分析仪(荷兰 Ｓｋａｌａｒ
公司)测定土壤全磷(ＴＰ)含量ꎮ 据此计算 Ｃ / Ｎ 比

(即全碳和全氮含量的比值)、Ｃ / Ｐ 比(即全碳和全磷

含量的比值)和 Ｎ / Ｐ 比(即全氮和全磷含量的比值)ꎮ
１.２. ３ 　 ＤＮＡ 提取以及 ＰＣＲ 扩增和测序 　 采用

Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ 高通量测序技术对土样中真菌群落的

α 多样性及结构进行测定分析[２１]ꎮ
采用 ＣＴＡＢ 法[２２] 提取土样的基因组 ＤＮＡꎬ使用

质量体积分数 ２％琼脂糖凝胶电泳检测 ＤＮＡ 样品的

纯度和浓度ꎬ取适量 ＤＮＡ 样品于离心管中ꎬ使用无菌

水稀释至 １ ｎｇ􀅰μＬ－１ꎮ 以稀释后的基因组 ＤＮＡ 为模

板ꎬ根据选择的测序区域ꎬ使用 ｈｕｓｉｏｎ® Ｈｉｇｈ－Ｆｉｄｅｌｉｔｙ
ＰＣＲ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ ｗｉｔｈ ＧＣ Ｂｕｆｆｅｒ (美国 Ｎｅｗ Ｅｎｇｌａｎｄ
Ｂｉｏｌａｂｓ 公司) 和高效高保真酶 (美国 Ｎｅｗ Ｅｎｇｌａｎｄ
Ｂｉｏｌａｂｓ 公司) 进行 ＰＣＲꎬ扩增引物为 ＩＴＳ５ － １７３７Ｆ
( ５′ － ＧＧＡＡＧＴＡＡＡＡＧＴＣＧＴＡＡＣＡＡＧＧ － ３′) 以 及

ＩＴＳ２－ ２０４３Ｒ(５′ －ＧＣＴＧＣＧＴＴＣＴＴＣＡＴＣＧＡＴＧＣ － ３′)ꎮ
扩增体系总体积 ３０ μＬꎬ包括 ２×Ｐｈｕｓｉｏｎ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ １５
μＬꎬ２ μｍｏｌ􀅰Ｌ－１Ｐｒｉｍｅ ３ μＬꎬ１ ｎｇ􀅰μＬ－１ｇＤＮＡ １０ μＬꎬ超
纯水 ２ μＬꎮ 扩增程序:９８ ℃变性 １０ ｓ、５０ ℃退火 ３０ ｓ、
７２ ℃延伸 ３０ ｓꎬ３０ 个循环ꎻ７２ ℃延伸 ５ ｍｉｎꎮ

根据 ＰＣＲ 产物浓度进行等量混样ꎬ充分混匀后

使用质量体积分数 ２％琼脂糖凝胶电泳纯化 ＰＣＲ 产

物ꎬ切割目的条带ꎬ使用 ＳａｎＰｒｅｐ 柱式 ＤＮＡ 胶回收试

剂盒〔生工生物工程(上海)股份有限公司〕回收[２３]ꎮ
使用 ＴｒｕＳｅｑ® ＤＮＡ ＰＣＲ－Ｆｒｅｅ Ｓａｍｐｌｅ ｐａｒａｔｉｏｎ Ｋｉｔ 建
库试剂盒〔生工生物工程(上海)股份有限公司〕构建

ＤＮＡ 文库ꎬ进而通过 Ｑｕｂｉｔ 和 Ｑ－ＰＣＲ 法[２４] 定量ꎬ检
测合格后使用 Ｍｉｓｅｑ ＰＥ３００ / ＮｏｖａＳｅｑ ＰＥ２５０ 平台(美

９７
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国 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 公司)测序ꎮ
１.３　 数据处理和统计分析

使用 Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ ＥＸＣＥＬ ２０１０ 软件计算原始数据

的平均值及标准差ꎮ 使用 ＩＢＭ ＳＰＳＳ Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ２２ 软

件进行 ＬＳＤ 多重比较和 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关性分析ꎬ其中

Ｐｅａｒｓｏｎ 相关性分析选取真菌群落中相对丰度前 ３０
的属[２５]进行分析ꎮ 使用 Ｏｒｉｇｉｎ ２０２１ 软件进行多尺度

的相对丰度分析以及 α 多样性(包括 Ｒｉｃｈｎｅｓｓ 指数、
Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数、Ｃｈａｏ１ 指数和 ＡＣＥ 指

数)分析ꎬ并使用软件中的主成分分析 ( ｐｒｉｎｃｉｐａｌ
ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓꎬＰＣＡ)插件进行 β 多样性分析ꎮ 使

用 Ｃａｎｏｃｏ ５.０ 软件对真菌门和属水平的相对丰度[２５]

与土 壤 理 化 指 标 进 行 典 范 对 应 分 析 ( ｃａｎｏｎｉｃａｌ
ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓꎬ ＣＣＡ)ꎮ 使用 ＦＵＮＧｕｉｌｄ 微生态工

具对土壤真菌的功能类群进行环境功能预测ꎮ

２　 结果和分析

２.１　 不同管理模式下茶园土壤理化指标的比较

结果(表 １)显示:常规管理(Ｍ１)、间作套种管理

(Ｍ２)和配套现代技术管理(Ｍ３)模式下茶园多数土

壤理化指标存在显著(Ｐ<０.０５)差异ꎮ Ｍ１ 模式下土

壤 ｐＨ 值、容重、Ｃ / Ｎ 比、Ｃ / Ｐ 比和 Ｎ / Ｐ 比总体高于

Ｍ２ 和 Ｍ３ 模式ꎬ其中ꎬ土壤 ｐＨ 值与 Ｍ２ 和 Ｍ３ 模式差

异显著ꎬ且 Ｍ２ 模式显著高于 Ｍ３ 模式ꎬ而 Ｃ / Ｐ 比和

Ｎ / Ｐ 比仅与 Ｍ２ 模式差异显著ꎮ Ｍ２ 模式下土壤电导

率、含水量以及全碳、全氮和全磷含量高于 Ｍ１ 和 Ｍ３
模式ꎬ其中ꎬ土壤电导率与 Ｍ１ 模式差异显著ꎬ含水量

与 Ｍ３ 模式差异显著ꎬ全磷含量与 Ｍ１ 和 Ｍ３ 模式差

异显著ꎮ 说明不同管理模式下茶园土壤理化指标有

明显差异ꎮ
２.２　 不同管理模式下茶园土壤真菌群落多样性分析

２.２.１　 土壤真菌群落 α 多样性分析　 结果(表 ２)显
示:常规管理(Ｍ１)、间作套种管理(Ｍ２)和配套现代

技术管理(Ｍ３)模式下茶园土壤真菌群落的 Ｒｉｃｈｎｅｓｓ
指数、Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数、Ｃｈａｏ１ 指数和 ＡＣＥ
指数均无显著差异ꎮ Ｍ１ 模式下的 Ｒｉｃｈｎｅｓｓ 指数、
Ｃｈａｏ１ 指数和 ＡＣＥ 指数高于 Ｍ２ 和 Ｍ３ 模式ꎻＳｈａｎｎｏｎ
指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数与 Ｍ３ 模式接近ꎬ但高于 Ｍ２ 模

式ꎮ 总体上看ꎬＭ１ 模式下茶园土壤真菌群落的多样

性较高ꎮ
２.２.２　 土壤真菌群落 β 多样性分析　 主成分分析结

果(图 １)显示:Ｍ１ 模式的重复样本在图中分布在不

同象限ꎬ且距离较远ꎻＭ２ 和 Ｍ３ 模式的重复样本在图

中各自分布同一象限ꎬ且距离均较近ꎮ 说明 Ｍ１ 模式

的重复样本间土壤真菌群落组成相似性较低ꎬ而 Ｍ２
和 Ｍ３ 模式的重复样本间土壤真菌群落组成相似性

较高ꎮ

表 １　 不同管理模式下茶园土壤理化特征(Ｘ±ＳＤ) １)

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｔｅａ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｍｏｄｅｓ (Ｘ±ＳＤ) １)

Ｍ２) ｐＨ ＥＣ ＢＤ ＷＣ ＴＣ ＴＮ ＴＰ Ｃ / Ｎ Ｃ / Ｐ Ｎ / Ｐ
Ｍ１ ５.０６±０.０３ａ ０.０２±０.０１ｂ １.４０±０.０２ａ ２２.６５±１.３７ａｂ １０.９２±１.１８ａ １.０８±０.１０ａ ０.２８±０.１８ｃ １０.０８±０.２１ａ ２３.５４±１７.４７ａ ２.３２±１.７４ａ
Ｍ２ ４.８２±０.０７ｂ ０.０７±０.０１ａ １.３８±０.０４ａ ２７.４７±１.４０ａ １３.２２±１.６０ａ １.４２±０.１７ａ ３.２７±０.４９ａ ９.３１±０.２５ａ ４.５６±０.９６ｂ ０.５０±０.１１ｂ
Ｍ３ ４.６３±０.０６ｃ ０.０４±０.００ａｂ １.４０±０.０３ａ ２１.４６±１.００ｂ １１.１５±０.６３ａ １.１５±０.０６ａ １.５８±０.４９ｂ ９.６９±０.２６ａ １１.３２±３.１４ａｂ １.１４±０.３０ａｂ

　 １) ｐＨ: ｐＨ 值 ｐＨ ｖａｌｕｅꎻ ＥＣ: 电导率 Ｅｌｅｃｔｒｉｃ ｃｏｎｄｕｃｔｉｖｉｔｙ (ｍＳ􀅰ｃｍ－１)ꎻ ＢＤ: 容重 Ｂｕｌｋ ｄｅｎｓｉｔｙ (ｇ􀅰ｃｍ－３)ꎻ ＷＣ: 含水量 Ｗａｔｅｒ Ｃｏｎｔｅｎｔ (％)ꎻ ＴＣ:
全碳含量 Ｔｏｔａｌ ｃａｒｂｏｎ ｃｏｎｔｅｎｔ (ｇ􀅰ｋｇ－１)ꎻ ＴＮ: 全氮含量 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｃｏｎｔｅｎｔ (ｇ􀅰ｋｇ－１)ꎻ ＴＰ: 全磷含量 Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ｃｏｎｔｅｎｔ (ｇ􀅰ｋｇ－１)ꎻ
Ｃ / Ｎ: Ｃ / Ｎ 比 Ｃ / Ｎ ｒａｔｉｏꎻ Ｃ / Ｐ: Ｃ / Ｐ 比 Ｃ / Ｐ ｒａｔｉｏꎻ Ｎ / Ｐ: Ｎ / Ｐ 比 Ｎ / Ｐ ｒａｔｉｏ. 同列中不同小写字母表示不同管理模式间差异显著(Ｐ< ０.０５)
Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｃｏｌｕｍｎ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ (Ｐ<０.０５) ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｍｏｄｅｓ.

　 ２)Ｍ: 模式 Ｍｏｄｅ. Ｍ１: 常规管理 Ｃｏｎｖｅｎｔｉｏｎａｌ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔꎻ Ｍ２: 间作套种管理 Ｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｉｎｇ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔꎻ Ｍ３: 配套现代技术管理 Ｍｏｄｅｒｎ
ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ ｓｕｐｐｏｒｔｉｎｇ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ.

表 ２　 不同管理模式下茶园土壤真菌群落 α多样性分析１)

Ｔａｂｌｅ ２　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ α￣ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｉ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｔｅａ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｍｏｄｅｓ１)

模式
Ｍｏｄｅ

Ｒｉｃｈｎｅｓｓ 指数
Ｒｉｃｈｎｅｓｓ ｉｎｄｅｘ

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

Ｃｈａｏ１ 指数
Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ

ＡＣＥ 指数
ＡＣＥ ｉｎｄｅｘ

常规管理 Ｃｏｎｖｅｎｔｉｏｎａｌ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ５８９.５０±３０.５０ａ ５.８３±０.１２ａ ０.９６±０.０１ａ ６３４.５０±２８.５４ａ ６３９.９１±２９.７０ａ
间作套种管理 Ｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｉｎｇ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ５６１.００±８.００ａ ４.０９±０.７４ａ ０.７９±０.０９ａ ６０１.９０±１９.６６ａ ６１４.４９±２３.６０ａ
配套现代技术管理 Ｍｏｄｅｒｎ ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ ｓｕｐｐｏｒｔｉｎｇ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ５１５.５０±９.５０ａ ５.９６±０.２６ａ ０.９６±０.０１ａ ５５１.２３±１２.７２ａ ５５７.７８±１２.７７ａ

　 １)同列中不同小写字母表示不同管理模式间差异显著(Ｐ<０.０５) Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｃｏｌｕｍｎ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ (Ｐ<０.０５) ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ
ｂｅｔｗｅｅｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｍｏｄｅｓ.

０８
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: 常规管理 Ｃｏｎｖｅｎｔｉｏｎａｌ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔꎻ : 间作套种管理 Ｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｉｎｇ
ｍａｎａｇｅｍｅｎｔꎻ : 配套现代技术管理模式 Ｍｏｄｅｒｎ ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ ｓｕｐｐｏｒｔｉｎｇ
ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ. 图中相同图标代表同一模式的重复样本ꎬ括号内百分数
为该主成分的贡献率 Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｉｃｏｎｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｒｅｐｌｉｃａｔｅ ｓａｍｐｌｅｓ ｏｆ ｔｈｅ
ｓａｍｅ ｍｏｄｅꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｓ ｉｎ ｂｒａｃｋｅｔｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｒａｔｅ ｏｆ
ｔｈｅ ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ.

图 １　 不同管理模式下茶园土壤真菌群落的主成分(ＰＣ)分析
Ｆｉｇ. １　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ (ＰＣ) ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｉ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ
ｉｎ ｔｅａ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｍｏｄｅｓ

２.３　 不同管理模式下茶园土壤真菌群落组成分析

２.３.１　 门水平相对丰度及差异分析　 结果(表 ３)显
示:常规管理(Ｍ１)、间作套种管理(Ｍ２)和配套现代

技术管理(Ｍ３)模式下茶园土壤真菌门存在差异ꎮ
Ｍ１ 和 Ｍ３ 模式下子囊菌门(Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ)的相对丰度

均最高ꎬ分别为 ３６.６８％和 ６１.４９％ꎻ其次是担子菌门

(Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ)ꎬ相对丰度分别为 １８.４２％和 １６.４６％ꎮ
Ｍ２ 模式下被孢霉门(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ)的相对丰度

　 　 　
表 ３　 不同管理模式下茶园土壤真菌门的相对丰度
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｐｈｙｌａ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｉ ｉｎ ｔｅａ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎｓ
ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｍｏｄｅｓ

门
Ｐｈｙｌｕｍ

相对丰度 / ％１)

Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ１)

Ｍ１ Ｍ２ Ｍ３

子囊菌门 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ ３６.６８ １１.２８ ６１.４９
被孢霉门 Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ １２.８２ ５９.３０ ７.３５
担子菌门 Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ １８.４２ ３.９６ １６.４６
球囊菌门 Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ ０.５８ ０.１０ ０.０２
毛霉门 Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ ２.０８ ０.４６ ３.２４
壶菌门 Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ ０.３５ ０.１５ ０.０４
虫霉门 Ｅｎｔｏｍｏｐｈｔｈｏｒｏｍｙｃｏｔａ ０.００ ０.０２ ０.１１
罗兹菌门 Ｒｏｚｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ ０.０６ ０.１４ ０.０１
其他 Ｏｔｈｅｒ ２９.００ ２４.５９ １１.２８

　 １) Ｍ１: 常规管理 Ｃｏｎｖｅｎｔｉｏｎａｌ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔꎻ Ｍ２: 间作套种管理
Ｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｉｎｇ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔꎻ Ｍ３: 配 套 现 代 技 术 管 理 Ｍｏｄｅｒｎ
ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ ｓｕｐｐｏｒｔｉｎｇ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ.

最高(５９.３０％)ꎬ其次是子囊菌门(１１.２８％)ꎮ 总体上

看ꎬ不同管理模式下子囊菌门、被孢霉门和担子菌门

较为丰富ꎬ且 Ｍ３ 模式下子囊菌门的相对丰度明显高

于 Ｍ１ 和 Ｍ２ 模式ꎮ
２.３.２　 属水平相对丰度及差异分析　 结果(表 ４)显
示:Ｍ１、Ｍ２ 和 Ｍ３ 模式下茶园土壤真菌属存在差异ꎮ
Ｍ１ 模式下被孢霉属(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ Ｃｏｅｍ.)的相对丰度

最高(１０.５６％)ꎻ其次是原隐球菌属(Ｓａｉｔｏｚｙｍａ Ｘ. Ｚ.
Ｌｉｕꎬ Ｆ. Ｙ. Ｂａｉꎬ Ｍ. Ｇｒｏｅｎｅｗ. ｅｔ Ｂｏｅｋｈｏｕｔ)和黄丝曲霉

属 ( Ｔａｌａｒｏｍｙｃｅｓ Ｃ. Ｒ. Ｂｅｎｊ.)ꎬ 相 对 丰 度 分 别 为

８.７４％和 ８.２８％ꎮ Ｍ２ 模式下被孢霉属的相对丰度也

最高 ( １１. ３４％)ꎻ其次是原隐球菌属和镰刀菌属

(Ｆｕｓａｒｉｕｍ Ｌｉｎｋ ｅｘ Ｆｒ.)ꎬ相对丰度分别为 １. ７６％和

１.０６％ꎮ Ｍ３ 模式下毛壳菌属(Ｃｈａｅｔｏｍｉｕｍ Ｋｕｎｚｅ)的

相对丰度最高(２０.８６％)ꎻ其次是原隐球菌属和青霉

属( Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ Ｌｉｎｋ)ꎬ相对丰度分别为 １５. ０６％ 和

１０.５９％ꎮ 总体上看ꎬＭ３ 模式下毛壳菌属、原隐球菌属

和青霉属的相对丰度明显高于 Ｍ１ 和 Ｍ２ 模式ꎮ
２.４　 茶园土壤真菌群落相对丰度与理化指标的关系

２.４.１　 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关性分析　 茶园土壤真菌主要属的

相对丰度与土壤理化指标的相关性分析见表 ５ꎮ 结

果显示:土壤容重与蕉孢壳属(Ｄｉａｔｒｙｐｅ Ｆｒ.)和绿僵菌

属(Ｍｅｔａｒｈｉｚｉｕｍ Ｓｏｒｏｋīｎ)的相对丰度呈显著(Ｐ<０.０５)
负相关ꎻ 土壤全氮含量与木霉菌属 ( Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ
Ｐｅｒｓ.) 的 相 对 丰 度 呈 显 著 负 相 关ꎬ 与 腐 质 霉 属

(Ｈｕｍｉｃｏｌａ Ｔｒａａｅｎ)的相对丰度呈显著正相关ꎮ

表 ４　 不同管理模式下茶园土壤真菌属的相对丰度
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｇｅｎｅｒａ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｉ ｉｎ ｔｅａ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎｓ
ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｍｏｄｅｓ

属
Ｇｅｎｕｓ

相对丰度 / ％１)

Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ１)

Ｍ１ Ｍ２ Ｍ３
被孢霉属 Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ １０.５６ １１.３４ ５.３５
毛壳菌属 Ｃｈａｅｔｏｍｉｕｍ ２.９１ ０.５２ ２０.８６
原隐球菌属 Ｓａｉｔｏｚｙｍａ ８.７４ １.７６ １５.０６
黄丝曲霉属 Ｔａｌａｒｏｍｙｃｅｓ ８.２８ ０.１８ １.０１
青霉属 Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ ４.０３ ０.２６ １０.５９
双子担子菌属 Ｇｅｍｉｎｉｂａｓｉｄｉｕｍ ５.８８ ０.１５ ０.４７
Ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ ０.３９ ０.０１ ０.０２
木霉菌属 Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ ３.５９ ０.４１ ２.７３
Ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ ０.１８ ０.２３ ２.９０
镰刀菌属 Ｆｕｓａｒｉｕｍ ０.１５ １.０６ ２.３５
其他 Ｏｔｈｅｒ ５５.２８ ８４.０９ ３８.６６

　 １) Ｍ１: 常规管理 Ｃｏｎｖｅｎｔｉｏｎａｌ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔꎻ Ｍ２: 间作套种管理
Ｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｉｎｇ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔꎻ Ｍ３: 配 套 现 代 技 术 管 理 Ｍｏｄｅｒｎ
ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ ｓｕｐｐｏｒｔｉｎｇ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ.
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表 ５　 茶园土壤真菌主要属的相对丰度与土壤理化指标的相关性分析
Ｔａｂｌｅ ５　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｍａｊｏｒ ｇｅｎｅｒａ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｉ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｉｎｄｅｘｅｓ ｉｎ ｔｅａ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎｓ

属的相对丰度
Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｇｅｎｕｓ

与土壤理化指标的相关系数１) 　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｗｉｔｈ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｉｎｄｅｘｅｓ１)

ｐＨ ＥＣ ＢＤ ＷＣ ＴＣ ＴＮ ＴＰ Ｃ / Ｎ Ｃ / Ｐ Ｎ / Ｐ

被孢霉属 Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ ０.７６１ ０.２２０ －０.５７７　 ０.７３９ ０.５２７ ０.４３２ 　 ０.２９４ －０.１２５ ０.１８５ ０.１９０
毛壳菌属 Ｃｈａｅｔｏｍｉｕｍ －０.７６９ －０.２０８ ０.５６７ －０.７３１ －０.５１６ －０.４２１ －０.２８２ ０.１１３ －０.１９７ －０.２０２
原隐球菌属 Ｓａｉｔｏｚｙｍａ －０.４１９ －０.６０９ ０.８６６ －０.９５３ －０.８３５ －０.７７０ －０.６６７ ０.５３０ ０.２４４ ０.２３９
篮状菌属 Ｔａｌａｒｏｍｙｃｅｓ ０.８５１ －０.８６２ ０.６０１ －０.４１６ －０.６４８ －０.７２７ －０.８２０ ０.９０６ ０.９９２ ０.９９３
青霉属 Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ －０.５７８ －０.４５３ ０.７６０ －０.８８２ －０.７２０ －０.６４０ －０.５２０ ０.３６５ ０.０６２ ０.０５７
双子担子菌属 Ｇｅｍｉｎｉｂａｓｉｄｉｕｍ ０.８７２ －０.８３９ ０.５６６ －０.３７６ －０.６１５ －０.６９７ －０.７９５ ０.８８７ ０.９８６ ０.９８７
Ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ ０.８８５ －０.８２４ ０.５４４ －０.３５２ －０.５９４ －０.６７７ －０.７７９ ０.８７５ ０.９８１ ０.９８２
木霉菌属 Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ ０.３１９ －０.９８７ ０.９７３ －０.９０１ －０.９８５ －０.９９８∗ －０.９９６ ０.９６７ ０.８４３ ０.８４０
Ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ －０.８４２ －０.０８５ ０.４６１ －０.６４１ －０.４０７ －０.３０５ －０.１６１ －０.０１１ －０.３１７ －０.３２１
镰刀菌属 Ｆｕｓａｒｉｕｍ －０.９８７ ０.３１７ ０.０７１ －０.２８４ －０.０１１ ０.０９７ ０.２４３ －０.４０６ －０.６６７ －０.６７１
Ｃｙｂｅｒｌｉｎｄｎｅｒａ ０.９７２ －０.６６２ ０.３２４ －０.１１３ －０.３８０ －０.４７８ －０.６０３ ０.７３１ ０.９０５ ０.９０７
曲霉属 Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ ０.８９４ －０.８１３ ０.５２８ －０.３３４ －０.５７８ －０.６６３ －０.７６７ ０.８６６ ０.９７７ ０.９７８
圆盘菌属 Ｏｒｂｉｌｉａ －０.５０６ －０.５２８ ０.８１３ －０.９１９ －０.７７７ －０.７０４ －０.５９１ ０.４４４ ０.１４７ ０.１４３
Ｂｉｆｉｇｕｒａｔｕｓ ０.８６１ －０.８５１ ０.５８４ －０.３９７ －０.６３２ －０.７１３ －０.８０８ ０.８９７ ０.９９０ ０.９９０
Ｇｌｉｏｃｌａｄｉｏｐｓｉｓ ０.９１７ －０.７８１ ０.４８２ －０.２８２ －０.５３４ －０.６２２ －０.７３１ ０.８３７ ０.９６５ ０.９６６
Ｐｓｅｕｄｏｐｈｉａｌｏｐｈｏｒａ －０.８３１ －０.１０５ ０.４７８ －０.６５６ －０.４２５ －０.３２４ －０.１８１ ０.００９ －０.２９８ －０.３０３
赛多孢子菌属 Ｓｃｅｄｏｓｐｏｒｉｕｍ ０.９６８ －０.２３０ －０.１６１ ０.３６９ ０.１０１ －０.００７ －０.１５５ ０.３２２ ０.５９７ ０.６０１
Ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ ０.８９３ －０.０１９ －０.３６６ ０.５５７ ０.３０９ ０.２０４ ０.０５８ ０.１１５ ０.４１４ ０.４１８
锐孔菌属 Ｏｘｙｐｏｒｕｓ ０.８８３ －０.８２６ ０.５４７ －０.３５５ －０.５９７ －０.６８０ －０.７８１ ０.８７７ ０.９８２ ０.９８３
Ｃｌａｄｏｐｈｉａｌｏｐｈｏｒａ －０.８２７ －０.１１３ ０.４８５ －０.６６１ －０.４３１ －０.３３１ －０.１８８ ０.０１７ －０.２９１ －０.２９６
圆孢霉属 Ｓｔａｐｈｙｌｏｔｒｉｃｈｕｍ ０.９０９ －０.７９３ ０.４９９ －０.３０１ －０.５５０ －０.６３７ －０.７４４ ０.８４８ ０.９７０ ０.９７１
腐质霉属 Ｈｕｍｉｃｏｌａ －０.３１１ ０.９８６ －０.９７５ ０.９０４ ０.９８６ ０.９９８∗ ０.９９６ －０.９６５ －０.８３９ －０.８３６
Ｓａｇｅｎｏｍｅｌｌａ ０.９４７ －０.７２５ ０.４０５ －０.２００ －０.４６０ －０.５５３ －０.６７０ ０.７８８ ０.９３９ ０.９４０
粉褶菌属 Ｅｎｔｏｌｏｍａ ０.９１１ －０.７８９ ０.４９３ －０.２９５ －０.５４４ －０.６３２ －０.７３９ ０.８４４ ０.９６８ ０.９６９
蕉孢壳属 Ｄｉａｔｒｙｐｅ －０.０６３ ０.９１２ －１.０００∗ ０.９８２ ０.９９６ ０.９８１ ０.９４１ －０.８６９ －０.６７５ －０.６７１
瘦脐菇属 Ｒｉｃｋｅｎｅｌｌａ －０.８３４ －０.０９９ ０.４７３ －０.６５１ －０.４１９ －０.３１９ －０.１７５ ０.００３ －０.３０４ －０.３０８
拟盘多毛孢属 Ｐｅｓｔａｌｏｔｉｏｐｓｉｓ －０.８２３ －０.１２０ ０.４９２ －０.６６７ －０.４３８ －０.３３８ －０.１９６ ０.０２４ －０.２８４ －０.２８８
绿僵菌属 Ｍｅｔａｒｈｉｚｉｕｍ －０.０３５ ０.９００ －０.９９８∗ ０.９８７ ０.９９３ ０.９７５ ０.９３１ －０.８５４ －０.６５４ －０.６５０
丽赤壳属 Ｃａｌｏｎｅｃｔｒｉａ －０.８３４ －０.０９９ ０.４７３ －０.６５１ －０.４１９ －０.３１８ －０.１７５ ０.００３ －０.３０４ －０.３０９
Ｃｏｎｌａｒｉｕｍ －０.８５０ －０.０６９ ０.４４７ －０.６２８ －０.３９２ －０.２９０ －０.１４５ －０.０２７ －０.３３２ －０.３３７

　 １) ｐＨ: ｐＨ 值 ｐＨ ｖａｌｕｅꎻ ＥＣ: 电导率 Ｅｌｅｃｔｒｉｃ ｃｏｎｄｕｃｔｉｖｉｔｙꎻ ＢＤ: 容重 Ｂｕｌｋ ｄｅｎｓｉｔｙꎻ ＷＣ: 含水量 Ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔꎻ ＴＣ: 全碳含量 Ｔｏｔａｌ ｃａｒｂｏｎ ｃｏｎｔｅｎｔꎻ
ＴＮ: 全氮含量 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｃｏｎｔｅｎｔꎻ ＴＰ: 全磷含量 Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ｃｏｎｔｅｎｔꎻ Ｃ / Ｎ: Ｃ / Ｎ 比 Ｃ / Ｎ ｒａｔｉｏꎻ Ｃ / Ｐ: Ｃ / Ｐ 比 Ｃ / Ｐ ｒａｔｉｏꎻ Ｎ / Ｐ: Ｎ / Ｐ 比 Ｎ / Ｐ
ｒａｔｉｏ. ∗: Ｐ<０.０５.

２.４.２ 　 典范对应分析(ＣＣＡ) 　 茶园土壤真菌群落

门、属的相对丰度与土壤理化指标的 ＣＣＡ 排序图见

图 ２ꎮ 结果显示:从门水平上看ꎬ土壤 Ｃ / Ｎ 比、全磷含

量、含水量和容重是影响茶园土壤真菌群落的主要因

子ꎬ其中ꎬＣ / Ｎ 比主要影响子囊菌门和担子菌门的相

对丰度ꎬ且均呈正相关ꎻ全磷含量主要影响子囊菌门

和担子菌门的相对丰度ꎬ且均呈负相关ꎻ含水量主要

影响被孢霉门和罗兹菌门(Ｒｏｚｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ)以及子囊

菌门和担子菌门的相对丰度ꎬ且与前二者均呈正相

关ꎬ与后二者均呈负相关ꎻ容重主要影响子囊菌门和

担子菌门的相对丰度ꎬ且均呈正相关ꎮ 从属水平上

看ꎬ土壤 Ｃ / Ｐ 比、Ｎ / Ｐ 比和 ｐＨ 值是影响茶园土壤真

菌群落的主要因子ꎬ其中ꎬＣ / Ｐ 比和 Ｎ / Ｐ 比主要影响

ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ 和原隐球菌属的相对丰

度ꎬ且与前者均呈正相关ꎬ与后者均呈负相关ꎻｐＨ 值

主要影响木霉菌属、原隐球菌属和镰刀菌属的相对丰

度ꎬ且与前二者均呈正相关ꎬ与后者呈负相关ꎮ
２.５　 不同管理模式下茶园土壤真菌群落 ＦＵＮＧｕｉｌｄ
功能预测

　 　 不同管理模式下茶园土壤真菌群落 ＦＵＮＧｕｉｌｄ 功

能预测见表 ６ꎮ 结果显示:除未指定功能真菌外ꎬ常
规管理(Ｍ１)模式下未定义腐生真菌较多ꎬ相对丰度

为 ４１.０７％ꎻ其次是寄生真菌－未定义腐生真菌ꎬ相对

丰度为 ８.７５％ꎻ其余功能类群真菌均较少ꎬ相对丰度

均低于 １％ꎮ 除未指定功能真菌外ꎬ间作套种管理

(Ｍ２) 模式下未定义腐生真菌较多ꎬ相对丰度为

２８
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ｐＨ: ｐＨ 值 ｐＨ ｖａｌｕｅꎻ ＢＤ: 容重 Ｂｕｌｋ ｄｅｎｓｉｔｙꎻ ＥＣ: 电导率 Ｅｌｅｃｔｒｉｃ ｃｏｎｄｕｃｔｉｖｉｔｙꎻ ＷＣ: 含水量 Ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔꎻ ＴＣ: 全碳含量 Ｔｏｔａｌ ｃａｒｂｏｎ ｃｏｎｔｅｎｔꎻ ＴＮ:
全氮含量 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｃｏｎｔｅｎｔꎻ ＴＰ: 全磷含量 Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ｃｏｎｔｅｎｔꎻ Ｃ / Ｎ: Ｃ / Ｎ 比 Ｃ / Ｎ ｒａｔｉｏꎻ Ｃ / Ｐ: Ｃ / Ｐ 比 Ｃ / Ｐ ｒａｔｉｏꎻ Ｎ / Ｐ: Ｎ / Ｐ 比 Ｎ / Ｐ ｒａｔｉｏ.
Ａｓｃ: 子囊菌门的相对丰度 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ. Ｍｏｒ: 被孢霉门的相对丰度 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａꎻ Ｂａｓ: 担子菌门的相
对丰度 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａꎻ Ｇｌｏ: 球囊菌门的相对丰度 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａꎻ Ｍｕｃ: 毛霉门的相对丰度 Ｒｅｌａｔｉｖｅ
ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａꎻ Ｃｈｙ: 壶菌门的相对丰度 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａꎻ Ｅｎｔ: 虫霉门的相对丰度 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ
Ｅｎｔｏｍｏｐｈｔｈｏｒｏｍｙｃｏｔａꎻ Ｒｏｚ: 罗兹菌门的相对丰度 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ Ｒｏｚｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ. Ｍｏｒｔ: 被孢霉属的相对丰度 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ
Ｃｏｅｍ.ꎻ Ｃｈａ: 毛壳菌属的相对丰度 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ Ｃｈａｅｔｏｍｉｕｍ Ｋｕｎｚｅꎻ Ｓａｉ: 原隐球菌属的相对丰度 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ Ｓａｉｔｏｚｙｍａ Ｘ. Ｚ. Ｌｉｕꎬ
Ｆ. Ｙ. Ｂａｉꎬ Ｍ. Ｇｒｏｅｎｅｗ. ｅｔ Ｂｏｅｋｈｏｕｔꎻ Ｔａｌ: 黄丝曲霉属的相对丰度 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ Ｔａｌａｒｏｍｙｃｅｓ Ｃ. Ｒ. Ｂｅｎｊ.ꎻ Ｐｅｎ: 青霉属的相对丰度 Ｒｅｌａｔｉｖｅ
ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ Ｌｉｎｋꎻ Ｇｅｍ: 双子担子菌属的相对丰度 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ Ｇｅｍｉｎｉｂａｓｉｄｉｕｍ Ｈ. Ｄ. Ｔ. Ｎｇｕｙｅｎꎬ Ｎ. Ｌ. Ｎｉｃｋ. ｅｔ Ｓｅｉｆｅｒｔꎻ ＵＧｌｏ:
Ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ 的相对丰度 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａꎻ Ｔｒｉ: 木霉菌属的相对丰度 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ
Ｐｅｒｓ.ꎻ Ｆｕｓ: 镰刀菌属的相对丰度 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ Ｆｕｓａｒｉｕｍ Ｌｉｎｋ ｅｘ Ｆｒ.ꎻ ＵＭｕｃ: Ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ 的相对丰度 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ
ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ. Ｏｔｈ: 其他门(属)的相对丰度 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｏｔｈｅｒ ｐｈｙｌａ (ｇｅｎｅｒａ) .

图 ２　 茶园土壤真菌门(Ａ)、属(Ｂ)的相对丰度与土壤理化指标的典范对应分析(ＣＣＡ)排序图
Ｆｉｇ. ２　 Ｒａｎｋｉｎｇ ｍａｐ ｏｆ ｃａｎｏｎｉｃａｌ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ (ＣＣＡ) ｏｎ ｐｈｙｌａ (Ａ) ａｎｄ ｇｅｎｅｒａ (Ｂ) ｗｉｔｈ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｉｎｄｅｘｅｓ ｉｎ ｔｅａ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ

表 ６　 不同管理模式下茶园土壤真菌群落 ＦＵＮＧｕｉｌｄ 功能预测
Ｔａｂｌｅ ６　 ＦＵＮＧｕｉｌｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｎ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｉ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ
ｔｅａ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｍｏｄｅｓ

功能类群
Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｒｏｕｐ

相对丰度 / ％１)

Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ１)

Ｍ１ Ｍ２ Ｍ３

动物病原 Ａｎｉｍａｌ ｐａｔｈｏｇｅｎ ０.１３ ０.４３ ０.０７
丛枝菌根 Ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ０.５８ ０.１０ ０.０２
粪腐生－未定义腐生－木腐生 Ｄｕｎｇ ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ￣
ｕｎｄｅｆｉｎｅｄ ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ￣ｗｏｏｄ ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ

０.２９ ０.５２ ２０.８６

外生菌根 Ｅｃｔｏｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ０.１１ ０.１１ ０.０３
杜鹃花类菌根 Ｅｒｉｃｏｉｄ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ０.１０ ０.００ ０.３３
寄生真菌－未定义腐生 Ｆｕｎｇａｌ ｐａｒａｓｉｔｅ￣
ｕｎｄｅｆｉｎｅｄ ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ

８.７５ １.７７ １５.０８

植物病原 Ｐｌａｎｔ ｐａｔｈｏｇｅｎ ０.１３ ０.９７ １.１８
植物病原－土壤腐生－木腐生 Ｐｌａｎｔ ｐａｔｈｏｇｅｎ￣
ｓｏｉｌ ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ￣ｗｏｏｄ ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ

０.１５ １.０６ ２.３５

土壤腐生 Ｓｏｉｌ ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ ０.１２ ０.１６ ０.０１
未指定功能 Ｕｎａｓｓｉｇｎｅｄ ４５.２６ ７９.７５ ２７.１１
未定义腐生 Ｕｎｄｅｆｉｎｅｄ ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ ４１.０７ １４.１１ ３２.４０
未定义腐生－木腐生 Ｕｎｄｅｆｉｎｅｄ ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ￣
ｗｏｏｄ ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ

０.１４ ０.５０ ０.２４

木腐生 Ｗｏｏｄ ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ ０.３５ ０.１２ ０.０４

　 １) Ｍ１: 常规管理 Ｃｏｎｖｅｎｔｉｏｎａｌ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔꎻ Ｍ２: 间作套种管理
Ｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｉｎｇ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔꎻ Ｍ３: 配 套 现 代 技 术 管 理 Ｍｏｄｅｒｎ
ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ ｓｕｐｐｏｒｔｉｎｇ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ.

１４.１１％ꎻ其次是寄生真菌－未定义腐生真菌和植物病

原－土壤腐生－木腐生真菌ꎬ相对丰度分别为 １.７７％
和 １.０６％ꎻ其余功能类群真菌均较少ꎬ相对丰度均低

于 １％ꎮ 配套现代技术管理(Ｍ３)模式下未定义腐生

真菌最多ꎬ相对丰度为 ３２.４０％ꎻ其次是粪腐生－未定

义腐生－木腐生、寄生真菌－未定义腐生、植物病原－
土壤腐生－木腐生和植物病原真菌(未指定功能真菌

除外)ꎬ相对丰度分别为 ２０.８６％、１５. ０８％、２. ３５％和

１.１８％ꎻ其余类群真菌均较少ꎬ相对丰度均低于 １％ꎮ
总体上看ꎬ未定义腐生真菌在 ３ 种模式下均较多ꎻ与
Ｍ１ 和 Ｍ２ 模式相比ꎬＭ３ 模式下粪腐生－未定义腐生－
木腐生和寄生真菌－未定义腐生真菌呈现明显富集

现象ꎮ

３　 讨　 　 论

３.１　 不同管理模式对茶园土壤真菌群落多样性及组

成的影响

　 　 本研究中ꎬ常规管理(Ｍ１)模式下茶园土壤真菌

３８
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群落 Ｒｉｃｈｎｅｓｓ 指数、 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数、
Ｃｈａｏ１ 指数和 ＡＣＥ 指数总体高于间作套种管理(Ｍ２)
和配套现代技术管理(Ｍ３)模式ꎬ土壤真菌群落组成

相似性低于 Ｍ２ 和 Ｍ３ 模式ꎬ但 ３ 种模式间的 α 多样

性指数均无显著差异ꎬ多样性较为相似ꎬ主要是由于

３ 种模式所处自然环境和试验期气候条件较为相似ꎮ
在门水平上ꎬ总体来看不同管理模式下茶园土壤中子

囊菌门、被孢霉门及担子菌门的相对丰度均较高ꎬ与
喀斯特地貌[２６] 和云南普洱茶园[２７] 土壤真菌的研究

结果相似ꎬ可能是因为以上菌门具有较强的环境适应

性ꎮ 从这 ３ 种主要菌门的相对丰度来看ꎬ３ 种茶园管

理模式存在一定差异ꎬ子囊菌门这类腐殖真菌的相对

丰度 在 Ｍ３ ( ６１. ４９％) 模 式 下 要 明 显 高 于 Ｍ１
(３６.６８％)和 Ｍ２(１１.２８％)模式ꎬ这可能是由于子囊

菌门作为土壤有机质的主要分解者[２８]ꎬ对环境条件

的变化具备较强的适应性和菌群竞争能力[２９]ꎬ同时

Ｍ３ 模式下土壤中养分(碳、氮、磷)含量居中ꎬ也为子

囊菌门提供了适宜的生长环境ꎬ从而增加了其相对丰

度ꎮ 担子菌门在 ３ 种管理模式下均有分布ꎬ这与其能

够实现远距离传播并优化原有的土壤微生物生存环

境有关[３０]ꎮ 此外ꎬ在属水平上ꎬＭ３ 模式下毛壳菌属

的相对丰度明显高于 Ｍ１ 和 Ｍ２ 模式ꎬ且 Ｍ３ 模式下

动物病原真菌的相对丰度较低ꎬ这主要是因为毛壳菌

属作为土壤有益菌ꎬ能够抵抗土壤及土壤动物中的病

原体ꎬ并产生木聚糖酶和纤维素分解酶等多种生物活

性物质[３１]ꎮ
３.２　 不同管理模式下土壤理化特征对土壤真菌群落

的影响

　 　 不同真菌群落对土壤理化指标响应程度存在差

异[３２]ꎬ且不同土壤理化指标对土壤真菌群落的影响

不同ꎬ如 ｐＨ 值影响真菌群落的生物量、活性和组

成[３３]ꎻ容重影响茶园土壤通气性和孔隙度、根系穿透

阻力以及根系的生长和发育状况[３２]ꎬ并间接通过上

述因子影响真菌活性ꎮ 典范对应分析(ＣＣＡ)结果显

示:从门水平上看ꎬ土壤 Ｃ / Ｎ 比、全磷含量、含水量和

容重是影响茶园土壤真菌群落门水平的主要因子ꎬ其
中ꎬＣ / Ｎ 比与子囊菌门和担子菌门的相对丰度均呈

正相关ꎬ说明这 ２ 种菌门更适应较高碳富集和较低氮

养分供应的环境[３４]ꎮ 从属水平上看ꎬ土壤 Ｃ / Ｐ 比、
Ｎ / Ｐ 比和 ｐＨ 值是影响茶园土壤真菌群落属水平的

主要因子ꎬ其中ꎬｐＨ 值与木霉菌属和原隐球菌属的相

对丰度均呈正相关ꎬ与镰刀菌属的相对丰度呈负相

关ꎬ这可能与镰刀菌属真菌更适应茶园偏酸性的土壤

环境有关[３５]ꎮ 本文中ꎬ间作套种管理(Ｍ２)模式下土

壤全氮含量最高、配套现代技术管理(Ｍ３)模式下居

中、常规管理(Ｍ１)模式下最低ꎬ而 Ｍ２ 模式下木霉菌

属的相对丰度最低、Ｍ３ 模式下居中、Ｍ１ 模式下最

高ꎬ这可能与土壤全氮含量与木霉菌属的相对丰度呈

显著负相关有关ꎬ也可能是由于木霉菌属与相对丰度

较高的毛壳菌属相互拮抗有关[３６]ꎮ
３.３　 不同茶园管理模式下土壤真菌功能比较

通常情况下ꎬ土壤真菌的丰度越高ꎬ其功能型物

种越多ꎬ从而有利于维系生态系统结构和功能的稳定

性[１２]ꎮ 本研究中ꎬ与常规管理(Ｍ１)和间作套种管理

(Ｍ２)模式相比ꎬ配套现代技术管理(Ｍ３)模式下粪腐

生－未定义腐生－木腐生和寄生真菌－未定义腐生真

菌呈现明显富集现象ꎬ这有利于茶园土壤中有机质分

解[３２]ꎮ Ｈａｎｎｕｌａ 等[３７]认为ꎬ真菌在保持作物产量的

同时能够增加土壤固碳潜力ꎬ可通过提升真菌功能多

样性改善茶园土壤食物网结构及生态系统平衡ꎮ ｖａｎ
ｄｅｒ Ｈｅｉｊｄｅｎ 等[３８]在对树根外生菌根系统的研究中也

印证了这一观点ꎮ 外生菌根真菌在好氧环境中相对

丰度更高ꎬ外生菌根真菌的生长也会进一步提高茶树

固碳释氧功能[３９]ꎮ 本文中ꎬ外生菌根真菌在 ３ 种不

同模式下均有分布ꎬ但相对丰度较低ꎬ这可能是 ３ 种

管理模式下土壤全碳含量低于南方地区土壤碳含

量[４０]的原因之一ꎮ 此外ꎬ与 Ｍ１ 和 Ｍ２ 模式相比ꎬＭ３
模式下杜鹃花类菌根的相对丰度较高ꎬ该类真菌功能

类群有助于茶树抵御极端气候[４１]ꎮ 基于此ꎬ相对于

Ｍ１ 和 Ｍ２ 模式ꎬ在现代滴灌、声控驱虫以及释放捕食

螨等系列技术协同下的 Ｍ３ 模式能够更好地协调保

护茶园植被ꎬ维持茶园土壤微生物多样性及有益真菌

功能类群的平衡ꎬ保障茶园土壤健康和可持续生产ꎮ

４　 结　 　 论

不同管理模式对茶园土壤真菌群落多样性及功

能类群的影响存在差异ꎬ子囊菌门、被孢霉门和担子

菌门是不同管理模式茶园土壤真菌的优势菌门ꎮ Ｍ３
模式下ꎬ子囊菌门的相对丰度明显高于 Ｍ１ 和 Ｍ２ 模

式ꎬ毛壳菌属、原隐球菌属和青霉属的相对丰度明显

高于 Ｍ１ 和 Ｍ２ 模式ꎬ粪腐生－未定义腐生－木腐生和

寄生真菌－未定义腐生真菌呈现明显富集现象ꎮ Ｃ / Ｎ
比、全磷含量、含水量和容重是茶园土壤真菌群落门

４８
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水平的主要影响因子ꎬＣ / Ｐ 比、Ｎ / Ｐ 比和 ｐＨ 值是茶

园土壤真菌群落属水平的主要影响因子ꎮ 综合分析

结果认为ꎬ现代滴灌、声控驱虫以及释放捕食螨等系

列技术协同下的 Ｍ３ 模式有利于维持茶园土壤真菌

多样性及其功能的发挥ꎮ
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