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摘要： 为了探明不同地区青檀（Ｐｔｅｒｏｃｅｌｔｉｓ ｔａｔａｒｉｎｏｗｉｉ Ｍａｘｉｍ．）根际土壤真菌多样性及其与土壤肥力的关系，对国内

７ 省（广西、安徽、河南、陕西、四川、山东和辽宁）１ 市（北京）８ 个样地野生青檀根际土壤的肥力指标（包括 ｐＨ 值、速
效磷含量和速效钾含量）进行比较，并采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 高通量测序技术对其根际土壤的真菌多样性进行了分

析；在此基础上，对土壤真菌多样性指数与土壤肥力指标的相关性以及土壤真菌科水平相对丰度前 ２０ 位的操作分

类单元（ＯＴＵｓ）与土壤肥力指标的相关性进行分析。 结果表明：供试 ８ 个样地青檀根际土壤的 ｐＨ 值为 ｐＨ ６ ０６～
ｐＨ ７ ６１，速效磷含量为 ０ ４９～ ３ ２７ μｇ·ｇ－１，速效钾含量为 １５０ ２４～ ６３６ ８９ μｇ·ｇ－１。 基于土壤真菌 ＤＮＡ 测序结

果，以有效序列相似度 ９７％为阈值获得 ７ １４３ 个 ＯＴＵｓ，鉴定出 ６ 门 ３２ 纲 １０６ 目 ２５４ 科，其中，包括子囊菌门

（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）、担子菌门（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）和接合菌门（Ｚｙｇｏｍｙｃｏｔａ）３ 个优势门以及 Ｉｎｃｅｒｔａｅ ｓｅｄｉｓ（ＧｅｎＢａｎｋ 数据库中

存在，但未准确分类的科）、被孢霉科 （ Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａｃｅａｅ）、发菌科 （ Ｔｒｉｃｈｏｃｏｍａｃｅａｅ）、丛赤壳科 （ Ｎｅｃｔｒｉａｃｅａｅ） 和

Ａｒｃｈａｅｏｒｈｉｚｏｍｙｃｅｔａｃｅａｅ ５ 个共有优势科；不同样地的土壤真菌多样性差异明显，Ｃｈａｏ１ 指数、Ｓｈａｎｎｏｎ－Ｗｉｅｎｅｒ 指数和

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数分别为 １ ０４１ ３７～１ ７９３ １９、５ ３９～６ １４ 和 ０ ００７～ ０ ０２０，盖度为 ９８ ９０％ ～ ９９ ８４％。 相关性分析结果

表明：土壤真菌 Ｃｈａｏ１ 指数与土壤速效钾含量呈显著（Ｐ＜０ ０５）负相关，其余土壤真菌多样性指数与土壤肥力指标

的相关性均不显著；在相对丰度前 ２０ 位的 ＯＴＵｓ 中，５５％ＯＴＵｓ 与土壤 ｐＨ 值呈负相关，并且，多数 ＯＴＵｓ 与土壤的速

效磷含量和速效钾含量呈正相关，其中，ＯＴＵ０（被孢霉科）与土壤 ｐＨ 值呈显著负相关，ＯＴＵ１（丛赤壳科）和 ＯＴＵ４
（伞型束梗孔菌科）（Ａｇａｒｉｃｏｓｔｉｌｂａｃｅａｅ）与土壤速效钾含量呈显著正相关。 研究结果显示：野生青檀根际土壤呈弱酸

性至弱碱性，并具有富钾少磷的特点；青檀根际土壤真菌多样性与土壤肥力有一定相关性，并且，被孢霉科、丛赤壳

科和伞型束梗孔菌科与土壤肥力有显著相关性。
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ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｐ． ｔａｔａｒｉｎｏｗｉｉ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｆｅｒｔｉｌｉｔｙ， ｉｎ ａｄｄｉｔｉｏｎ， Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａｃｅａｅ， Ｎｅｃｔｒｉａｃｅａｅ， ａｎｄ
Ａｇａｒｉｃｏｓｔｉｌｂａｃｅａｅ ｈａｖｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓ ｗｉｔｈ ｓｏｉｌ ｆｅｒｔｉｌｉｔｙ．

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ： Ｐｔｅｒｏｃｅｌｔｉｓ ｔａｔａｒｉｎｏｗｉｉ Ｍａｘｉｍ．； ｓｏｉｌ ｆｅｒｔｉｌｉｔｙ； ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ； Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ ｈｉｇｈ⁃
ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ； ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔｓ （ＯＴＵｓ）； ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ

　 　 青 檀 （ Ｐｔｅｒｏｃｅｌｔｉｓ ｔａｔａｒｉｎｏｗｉｉ Ｍａｘｉｍ．） 为 榆 科

（Ｕｌｍａｃｅａｅ）青檀属（Ｐｔｅｒｏｃｅｌｔｉｓ Ｍａｘｉｍ．）的惟一种，属
阔叶乔木，是中国特有种植物［１］，栽培历史悠久，已
经成为安徽省具有地域特色的经营树种［２－３］，可作为

造纸原料、饲料、药用植物、景观植物和生态防护植物

等。 青檀为宣纸的主要原材料，其树皮的纤维素和木

质素含量直接影响宣纸质量。 相关研究表明：青檀树

皮的纤维素和木质素含量受土壤肥力影响明显，其
中，土壤的速效磷含量与青檀树皮的纤维素含量呈正

相关；并且，土壤的速效钾含量与青檀树皮的纤维长

度呈显著正相关［４］。 随着人们对宣纸需求量的不断

增大，人工种植青檀的规模逐渐扩大，对青檀的相关

研究也日渐深入，目前有关青檀的研究主要集中在解

剖学、生理学、生态学、育苗及栽培技术、檀皮质量和

遗传变异等方面［５－１１］，但关于青檀与微生物尤其是土

壤真菌的相关研究报道却较少［１２－１３］，不利于优质檀

皮的规模化生产。
相关研究表明：植物根际土壤真菌与土壤的肥力

状况以及植物的生长发育和物质代谢均密切相关。
郭顺星等［１４］ 的研究结果表明，真菌可以促进兰科

（Ｏｒｃｈｉｄａｃｅａｅ）植物种子萌发；欧静等［１５］ 的研究结果

表明，接种杜鹃花类菌根真菌 （ ｅｒｉｃｏｉｄ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ
ｆｕｎｇｉ） 后 ２ 年 生 桃 叶 杜 鹃 （ Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ ａｎｎａｅ
Ｆｒａｎｃｈ．）无菌苗叶片的光合性能和叶绿素荧光参数

均较对照（不接种杜鹃花类菌根真菌）显著提高，幼
苗干质量也较对照显著提高；周浓等［１６］ 的研究结果

表明，随着种植年限增大，根际土壤的真菌数量逐渐

增加， 而 滇 重 楼 〔 Ｐａｒｉｓ ｐｏｌｙｐｈｙｌｌａ ｖａｒ． ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ
（Ｆｒａｎｃｈ．） Ｈａｎｄ．⁃Ｍａｚｚ．〕 的甾体皂苷含量却逐渐减

少；孙金华等［１７］ 认为，部分丛枝菌根真菌（ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ
ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇｉ）能够诱导某些植物体内高亲和力磷

转运蛋白基因的表达，从而促进生长在贫瘠土壤中的

植物对磷的吸收；丛枝菌根真菌能够通过调节芦笋

（Ａｓｐａｒａｇｕｓ ｏｆｆｉｃｉｎａｌｉｓ Ｌｉｎｎ．）体内钠、钾等离子的吸收

和分布来缓解盐胁迫对植株的伤害［１８］。 由此可见，
明确土壤真菌多样性与土壤肥力的关系对于人工种

植植物具有重要意义。
鉴于此，作者以国内 ７ 省 １ 市 ８ 个样地野生青檀

的根际土壤为研究对象，对土壤肥力状况进行了比

较，并采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 高通量测序技术对土壤真

菌多样性进行了分析；在此基础上，对土壤真菌多样

性指数与土壤肥力指标的相关性以及土壤真菌科水

８２
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平相对丰度前 ２０ 位的操作分类单元 （ ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ
ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔｓ，ＯＴＵｓ）与土壤肥力指标的相关性进行

了分析，以期明确青檀根际土壤的真菌多样性及其与

土壤肥力的关系，为探究根际土壤真菌与檀皮质量的

关系提供参考。

１　 样地概况和研究方法

１ １　 样地概况

根据中国数字植物标本馆（ＣＶＨ）中的信息，选
择国内 ７ 省 １ 市 ８ 个样地野生青檀的根际土壤作为

研究对象，包括广西桂林龙岩村（东经 １１０°１７′４３″、北
纬 ２５°０３′３６″）、安徽宣城小岭村（东经 １１８°１８′３６″、北
纬 ３０°４０′４８″）、河南信阳鸡公山（东经 １１４°０３′３０″、北
纬 ３１°４９′１７″）、陕西汉中一里沟村（东经 １０６°０７′１２″、
北纬 ３３°１３′１２″）、四川广元鼓城村（东经 １０６°５２′１２″、
北纬 ３２°４２′３６″）、山东济南灵岩寺（东经 １１６°５８′２８″、
北纬 ３６°２１′４３″）、辽宁大连蛇岛（东经 １２０°５８′４８″、北
纬 ３８°５７′２３″）和北京滴水岩（东经 １１５°５３′２４″、北纬

３９°５２′４８″）。 其中，广西桂林龙岩村和安徽宣城小岭

村样地属亚热带季风气候，热量充足，降水丰富，气温

年较差较小；陕西汉中一里沟村和四川广元鼓城村样

地位于北亚热带北缘，属山地暖温带湿润季风气候，
四季分明，年温差较大；北京滴水岩样地属北温带季

风气候，夏季高温多雨，冬季寒冷干燥，气候特征变化

明显；河南信阳鸡公山和山东济南灵岩寺样地属暖温

带季风气候，四季分明，雨热同期，天气非周期性变化

明显；辽宁大连蛇岛样地位于渤海中，与大陆隔绝，具
有典型的海洋性气候特点，四季分明，变化平缓，夏无

酷暑，冬无奇寒。
１ ２　 研究方法

１ ２ １　 根际土壤采集　 于 ２０１６ 年 ８ 月至 １０ 月在供

试 ８ 个样地内分别选择 ５ 株胸径 １５～２０ ｃｍ 的野生青

檀植株，去除土壤表层的腐殖质，确定母株根系，在距

地表 ５～１０ ｃｍ 的根系周围采集土样。 每个样地每株

采集 ２ 份土样，每份约 ３００ ｇ，装入无菌密封袋中，迅
速置于冰盒或液氮罐中保存，并带回实验室。

取每个单株的一份土样，分别编号后，置于 ４５ ℃
鼓风干燥箱中烘干至恒质量，碾碎后过 ２００ 目筛，用
于土壤肥力检测。 取每个单株的另一份土样，去除根

系等杂物后，将同一样地的 ５ 份土样充分混匀并编

号，置于－８０ ℃冰箱中保存，用于土壤真菌检测。

１ ２ ２　 土壤肥力检测　 使用 ＳＪ－４Ａ 型 ｐＨ 计（上海

闵胜科技有限公司）测定土壤的 ｐＨ 值；采用碳酸氢

钠法［１９］４２－４４测定土壤的速效磷含量；采用乙酸铵－火
焰光度计法［１９］４９－５０测定土壤的速效钾含量。 每个土

样各指标均重复测定 ３ 次。
１ ２ ３　 土壤真菌检测 　 使用土壤细菌基因组 ＤＮＡ
提取试剂盒（离心柱型） 〔（天根生化科技（北京）有

限公司〕，按照使用说明书的操作流程分别提取供试

８ 个样地土壤真菌的总 ＤＮＡ；采用真菌 ＩＴＳ１－ＩＴＳ２ 区

通用引物 ＩＴＳ１Ｆ 和 ＩＴＳ２〔生工生物工程（上海）股份

有限公司〕进行扩增反应，其中，引物 ＩＴＳ１Ｆ 的序列为

５′－ ＣＴＴＧＧＴＣＡＴＴＴＡＧＡＧＧＡＡＧＴＡＡ － ３′，引物 ＩＴＳ２
的序列为 ５′ －ＧＣＴＧＣＧＴＴＣＴＴＣＡＴＣＧＡＴＧＣ － ３′。 扩

增体系总体积 ３０ μＬ，包括 ２×ＭａｓｔｅｒＭｉｘ〔宝生物工程

（大连）有限公司〕１５ μＬ，１０ ｍｍｏｌ·Ｌ－１引物 ＩＴＳ１Ｆ 和

ＩＴＳ２ 各 １ μＬ，模板 ＤＮＡ １０～ ２０ ｎｇ，ｄｄＨ２Ｏ 补足至 ３０
μＬ。 使用晶格 Ｔ９６０ ＰＣＲ 仪（杭州晶格科学仪器有限

公司） 进行扩增反应，扩增程序为：９４ ℃ 预变性 ３
ｍｉｎ；９４ ℃变性 ３０ ｓ、５５ ℃退火 ３０ ｓ、７２ ℃延伸 ３０ ｓ，
共 ３０ 个循环；７２ ℃延伸 ５ ｍｉｎ。 扩增产物交由生工

生物工程（上海）股份有限公司，采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ
高通量测序技术进行测序。
１ ３　 数据处理和统计分析

测序后，对序列进行修剪、去除嵌合体序列及非

特异性扩增序列等过滤处理，得到有效序列；以有效

序列相似度 ９７％为阈值划分 ＯＴＵｓ；使用 ＢＬＡＳＴｘ 程

序将每个 ＯＴＵ 包含的有效序列与 ＧｅｎＢａｎｋ 数据库

（ｈｔｔｐ：∥ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ）中的已知序列进行比对，根
据相似度 ９７％确定每个 ＯＴＵ 代表性序列的真菌属

（种）名；根据每个 ＯＴＵ 包含的有效序列数量进行相

对丰度排名。 根据 ＯＴＵｓ 和每个 ＯＴＵ 包含的有效序

列数量计算土壤真菌的 Ｃｈａｏ１ 指数［２０］、 Ｓｈａｎｎｏｎ －
Ｗｉｅｎｅｒ 指数［２１］、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数［２２］和盖度［２３］。

采用 ＥＸＣＥＬ ２００７ 软件对土壤肥力和土壤真菌

ＤＮＡ 测序结果进行数据处理，并计算土壤真菌科水

平的相对丰度；采用 Ｒ 语言对 ８ 个样地土壤真菌科

水平的分类结果进行制图；采用 ＳＰＳＳ １９ ０ 统计分析

软件对土壤肥力进行差异显著性分析（Ｄｕｎｃａｎ’ ｓ 新

复极差法），对土壤真菌多样性指数与土壤肥力指标

进行 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关性分析，并对土壤真菌科水平相对

丰度前 ２０ 位的 ＯＴＵｓ 与土壤肥力指标进行 Ｐｅａｒｓｏｎ
相关性分析。

９２
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２　 结果和分析

２ １　 不同样地青檀根际土壤肥力比较

供试 ８ 个样地青檀根际土壤肥力的比较结果见

表 １。 由表 １ 可以看出：８ 个样地的土壤 ｐＨ 值为

ｐＨ ６ ０６～ ｐＨ ７ ６１，呈弱酸性至弱碱性，各样地间的

土壤 ｐＨ 值差异较大。 其中，山东济南灵岩寺（Ｐ５）和
广西桂林龙岩村（ Ｐ２） 样地的土壤 ｐＨ 值显著（Ｐ ＜
０ ０５）高于其余样地，但 ２ 个样地间的土壤 ｐＨ 值差

异不显著；河南信阳鸡公山（ Ｐ４） 和辽宁大连蛇岛

（Ｐ８）样地的土壤 ｐＨ 值显著低于其余样地，但 ２ 个样

地间的土壤 ｐＨ 值差异不显著。 Ｐ２ 样地的土壤速效

磷含量最高（３ ２７ μｇ·ｇ－１），Ｐ８ 和四川广元鼓城村

（Ｐ３）的土壤速效磷含量较高，且 ３ 个样地的土壤速

效磷含量显著高于其余样地，但 ３ 个样地间的土壤速

效磷含量差异不显著；Ｐ５ 样地的土壤速效磷含量也

较高，与其余样地的土壤速效磷含量差异显著；安徽

宣城小岭村（Ｐ１）和北京滴水岩（Ｐ７）样地的土壤速

效磷含量较低（分别为 ０ ４９ 和 ０ ６９ μｇ·ｇ－１），显著

低于其余样地。 Ｐ７ 样地的土壤速效钾含量最高

（６３６ ８９ μｇ·ｇ－１），显著高于其余样地；Ｐ１ 样地的土

壤速效钾含量最低（１５０ ２４ μｇ·ｇ－１），显著低于其余

样地；Ｐ２、Ｐ５、陕西汉中一里沟村（Ｐ６）和 Ｐ８ 样地间

的土壤速效钾含量差异不显著。

表 １　 供试 ８ 个样地青檀根际土壤肥力的比较（Ｘ±ＳＤ） １）

Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｎ ｆｅｒｔｉｌｉｔｙ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｐｔｅｒｏｃｅｌｔｉｓ ｔａｔａｒｉｎｏｗｉｉ Ｍａｘｉｍ ｉｎ ｅｉｇｈｔ ｐｌｏｔｓ ｔｅｓｔｅｄ （Ｘ±ＳＤ） １）

样地编号
Ｎｏ． ｏｆ ｐｌｏｔ

地点
Ｌｏｃａｔｉｏｎ

ｐＨ 值
ｐＨ ｖａｌｕｅ

速效磷含量 ／ μｇ·ｇ－１

Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ
ｃｏｎｔｅｎｔ

速效钾含量 ／ μｇ·ｇ－１

Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ
ｃｏｎｔｅｎｔ

Ｐ１ 安徽宣城小岭村 Ｘｉａｏｌｉｎｇ Ｖｉｌｌａｇｅ ｉｎ Ｘｕａｎｃｈｅｎｇ ｏｆ Ａｎｈｕｉ ６ ８７±０ １０ｂ ０ ４９±０ ０６ａ １５０ ２４±５ ８２ａ
Ｐ２ 广西桂林龙岩村 Ｌｏｎｇｙａｎ Ｖｉｌｌａｇｅ ｉｎ Ｇｕｉｌｉｎ ｏｆ Ｇｕａｎｇｘｉ ７ ５３±０ ０６ｃ ３ ２７±０ １８ｄ ４４３ ７２±３ １０ｄ
Ｐ３ 四川广元鼓城村 Ｇｕｃｈｅｎｇ Ｖｉｌｌａｇｅ ｉｎ Ｇｕａｎｇｙｕａｎ ｏｆ Ｓｉｃｈｕａｎ ７ ０５±０ １４ｂ ２ ９６±０ １７ｄ １９９ １５±９ ９３ｃ
Ｐ４ 河南信阳鸡公山 Ｊｉｇｏｎｇ Ｍｏｕｎｔａｉｎ ｉｎ Ｘｉｎｙａｎｇ ｏｆ Ｈｅ’ｎａｎ ６ ０６±０ ０５ａ １ ３５±０ ２３ｂ １７７ ６９±４ １３ｂ
Ｐ５ 山东济南灵岩寺 Ｌｉｎｇｙａｎ Ｔｅｍｐｌｅ ｉｎ Ｊｉ’ｎａｎ ｏｆ Ｓｈａｎｄｏｎｇ ７ ６１±０ ０９ｃ ２ ０２±０ ２５ｃ ４４０ ２３±３ ６７ｄ
Ｐ６ 陕西汉中一里沟村 Ｙｉｌｉｇｏｕ Ｖｉｌｌａｇｅ ｉｎ Ｈａｎｚｈｏｎｇ ｏｆ Ｓｈａａｎｘｉ ６ ９７±０ ０４ｂ １ ４３±０ １０ｂ ４３４ ２４±８ ４６ｄ
Ｐ７ 北京滴水岩 Ｄｒｉｐ Ｒｏｃｋ ｉｎ Ｂｅｉｊｉｎｇ ６ ９９±０ ０４ｂ ０ ６９±０ １２ａ ６３６ ８９±５ ８２ｅ
Ｐ８ 辽宁大连蛇岛 Ｓｎａｋｅ Ｉｓｌａｎｄ ｉｎ Ｄａｌｉａｎ ｏｆ Ｌｉａｏｎｉｎｇ ６ １３±０ ３３ａ ３ ０４±０ ２３ｄ ４４０ ７３±４ ０７ｄ

　 １）同列中不同的小写字母表示差异显著（Ｐ＜０ ０５） Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｃｏｌｕｍｎ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ （Ｐ＜０ ０５）

２ ２　 不同样地青檀根际土壤真菌多样性分析

分析结果表明：从青檀根际土壤真菌 ＤＮＡ 中共

获得有效序列 １９７ １１２ 条，以有效序列相似度 ９７％为

阈值获得 ７ １４３ 个 ＯＴＵｓ，包含代表性序列 １９３ ７９９
条，共鉴定出 ６ 门 ３２ 纲 １０６ 目 ２５４ 科。 其中，门水平

的代表性序列有 １４９ ９７４ 条，占总数的 ７７ ３９％；纲水

平的代表性序列有 １４８ ６６０ 条，占总数的 ７６ ７１％；目
水平的代表性序列有 １２８ ４６７ 条，占总数的 ６６ ２９％；
科水平 的 代 表 性 序 列 有 １１３ ８８８ 条， 占 总 数 的

５８ ７７％。 在门水平上，子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）、接合

菌门（Ｚｙｇｏｍｙｃｏｔａ）和担子菌门（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）所占

比例分别为 ６２ ７５％、１１ ８８％和 ６ ５１％；在目水平上，
肉座菌目（Ｈｙｐｏｃｒｅａｌｅｓ）、被孢霉目（Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａｌｅｓ）、伞
菌目 （ Ａｇａｒｉｃａｌｅｓ）、粪壳菌目 （ Ｓｏｒｄａｒｉａｌｅｓ）、曲霉目

（Ａｓｐｅｒｇｉｌｌａｌｅｓ）和散囊菌目（Ｅｕｒｏｔｉａｌｅｓ）所占比例分别

为 １１ ３６％、９ ０４％、６ ９５％、６ ７６％、６ ０８％和 ５ １３％，

其余目所占比例均低于 ５ ００％。
供试 ８ 个样地青檀根际土壤真菌 ＤＮＡ 的测序及

多样性分析结果（表 ２）表明：各样地土壤真菌的有效

序列数量和优质序列数量分别为 １８ ８２４ ～ ２８ ６８０ 和

１８ ４４２～２８ ２９８，且其中 ７ 个样地土壤真菌的有效序

列数量和优质序列数量超过 ２０ ０００；各样地土壤真菌

的 ＯＴＵ 数量为 １ ０３１～１ ７７２。 广西桂林龙岩村（Ｐ２）
样地土壤真菌的 Ｃｈａｏ１ 指数最小（１ ０４１ ３７），而河南

信阳鸡公山（Ｐ４）样地土壤真菌的 Ｃｈａｏ１ 指数最大

（１ ７９３ １９）；辽宁大连蛇岛 （ Ｐ８） 样地土壤真菌的

Ｓｈａｎｎｏｎ－Ｗｉｅｎｅｒ 指数最小（５ ３９），而 Ｐ４ 样地土壤真

菌的 Ｓｈａｎｎｏｎ－Ｗｉｅｎｅｒ 指数最大（６ １４）；各样地土壤

真菌的 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数均较小，为 ０ ００７ ～ ０ ０２０，其中，
山东济南灵岩寺（Ｐ５）和北京滴水岩（Ｐ７）样地土壤

真菌的 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数最小，而 Ｐ８ 样地土壤真菌的

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数最大； 各样地土壤真菌的盖度均在

０３
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９９ ００％左右，其中， ６ 个样地土壤真菌的盖度超

过 ９９ ００％。
供试 ８ 个样地青檀根际土壤真菌科水平的分类

结果见图 １。 由图 １ 可见：在已经鉴定出的真菌〔不
包括 ＧｅｎＢａｎｋ 数据库中不存在的科（ ｕｎｃｌａｓｓｆｉｅｄ）和

相对丰度排名前 ５０ 位之外的科（ ｏｔｈｅｒ）〕中，安徽宣

城小岭村（Ｐ１）样地土壤真菌有 １１ 个优势科（相对丰

度大于 １％），其中 Ａｒｃｈａｅｏｒｈｉｚｏｍｙｃｅｔａｃｅａｅ 的相对丰

度最高（８ ９６％）；Ｐ２ 样地土壤真菌有 ８ 个优势科，其
中发 菌 科 （ Ｔｒｉｃｈｏｃｏｍａｃｅａｅ ） 的 相 对 丰 度 最 高

（１０ ３７％）；四川广元鼓城村（Ｐ３）样地土壤真菌有 １３
个优势科，其中被孢霉科（Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａｃｅａｅ）的相对丰

度最高（１２ ６３％）；Ｐ４ 样地土壤真菌有 １２ 个优势科，
其中被孢霉科的相对丰度最高（１０ ９３％）；Ｐ５ 样地土

壤真菌有 １０ 个优势科，其中 Ｉｎｃｅｒｔａｅ ｓｅｄｉｓ（ＧｅｎＢａｎｋ
数据库中存在，但未准确分类的科）的相对丰度最高

表 ２　 供试 ８ 个样地青檀根际土壤真菌的 ＤＮＡ 测序及多样性分析结果
Ｔａｂｌｅ ２　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ＤＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｆｕｎｇｉ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｐｔｅｒｏｃｅｌｔｉｓ ｔａｔａｒｉｎｏｗｉｉ Ｍａｘｉｍ． ｉｎ ｅｉｇｈｔ ｐｌｏｔｓ ｔｅｓｔｅｄ

样地编号１）

Ｎｏ． ｏｆ ｐｌｏｔ１）
有效序列数量

Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ
ｎｕｍｂｅｒ

优质序列数量
Ｈｉｇｈ ｑｕａｌｉｔｙ

ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｎｕｍｂｅｒ

ＯＴＵ 数量
ＯＴＵ ｎｕｍｂｅｒ

Ｃｈａｏ１ 指数
Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ

Ｓｈａｎｎｏｎ－Ｗｉｅｎｅｒ 指数
Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ ｉｎｄｅｘ

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

盖度 ／ ％
Ｃｏｖｅｒａｇｅ

Ｐ１ ２１ １６７ ２０ ６３９ １ ４４６ １ ５２３ ２５ ５ ７３ ０ ０１１ ９８ ９０
Ｐ２ ２６ ０２２ ２５ ７８５ １ ０３１ １ ０４１ ３７ ５ ７７ ０ ００９ ９９ ８４
Ｐ３ ２５ ８７１ ２５ ２８８ １ ６６６ １ ６８９ ３２ ５ ９５ ０ ０１１ ９９ ５３
Ｐ４ ２５ ０４８ ２４ ５８４ １ ７７２ １ ７９３ １９ ６ １４ ０ ００９ ９９ ５１
Ｐ５ ２８ ６８０ ２８ ２９８ １ ３４３ １ ３５９ ００ ６ １２ ０ ００７ ９９ ７７
Ｐ６ １８ ８２４ １８ ４４２ １ ４０８ １ ４７７ １０ ５ ７７ ０ ０１１ ９８ ９２
Ｐ７ ２３ ５５９ ２３ ２７９ １ １７５ １ １９３ ８４ ６ ０５ ０ ００７ ９９ ７３
Ｐ８ ２７ ８１２ ２７ ４８４ １ ２３６ １ ２４８ ８４ ５ ３９ ０ ０２０ ９９ ７６

　 １） Ｐ１： 安徽宣城小岭村 Ｘｉａｏｌｉｎｇ Ｖｉｌｌａｇｅ ｉｎ Ｘｕａｎｃｈｅｎｇ ｏｆ Ａｎｈｕｉ； Ｐ２： 广西桂林龙岩村 Ｌｏｎｇｙａｎ Ｖｉｌｌａｇｅ ｉｎ Ｇｕｉｌｉｎ ｏｆ Ｇｕａｎｇｘｉ； Ｐ３： 四川广元鼓城村
Ｇｕｃｈｅｎｇ Ｖｉｌｌａｇｅ ｉｎ Ｇｕａｎｇｙｕａｎ ｏｆ Ｓｉｃｈｕａｎ； Ｐ４： 河南信阳鸡公山 Ｊｉｇｏｎｇ Ｍｏｕｎｔａｉｎ ｉｎ Ｘｉｎｙａｎｇ ｏｆ Ｈｅ’ｎａｎ； Ｐ５： 山东济南灵岩寺 Ｌｉｎｇｙａｎ Ｔｅｍｐｌｅ ｉｎ
Ｊｉ’ｎａｎ ｏｆ Ｓｈａｎｄｏｎｇ； Ｐ６： 陕西汉中一里沟村 Ｙｉｌｉｇｏｕ Ｖｉｌｌａｇｅ ｉｎ Ｈａｎｚｈｏｎｇ ｏｆ Ｓｈａａｎｘｉ； Ｐ７： 北京滴水岩 Ｄｒｉｐ Ｒｏｃｋ ｉｎ Ｂｅｉｊｉｎｇ； Ｐ８： 辽宁大连蛇岛
Ｓｎａｋｅ Ｉｓｌａｎｄ ｉｎ Ｄａｌｉａｎ ｏｆ Ｌｉａｏｎｉｎｇ．

Ｐ１： 安徽宣城小岭村 Ｘｉａｏｌｉｎｇ Ｖｉｌｌａｇｅ ｉｎ Ｘｕａｎｃｈｅｎｇ ｏｆ Ａｎｈｕｉ； Ｐ２： 广西桂林龙岩村 Ｌｏｎｇｙａｎ Ｖｉｌｌａｇｅ ｉｎ Ｇｕｉｌｉｎ ｏｆ Ｇｕａｎｇｘｉ； Ｐ３： 四川广元鼓城村
Ｇｕｃｈｅｎｇ Ｖｉｌｌａｇｅ ｉｎ Ｇｕａｎｇｙｕａｎ ｏｆ Ｓｉｃｈｕａｎ； Ｐ４： 河南信阳鸡公山 Ｊｉｇｏｎｇ Ｍｏｕｎｔａｉｎ ｉｎ Ｘｉｎｙａｎｇ ｏｆ Ｈｅ’ｎａｎ； Ｐ５： 山东济南灵岩寺 Ｌｉｎｇｙａｎ Ｔｅｍｐｌｅ ｉｎ Ｊｉ’ｎａｎ
ｏｆ Ｓｈａｎｄｏｎｇ； Ｐ６： 陕西汉中一里沟村 Ｙｉｌｉｇｏｕ Ｖｉｌｌａｇｅ ｉｎ Ｈａｎｚｈｏｎｇ ｏｆ Ｓｈａａｎｘｉ； Ｐ７： 北京滴水岩 Ｄｒｉｐ Ｒｏｃｋ ｉｎ Ｂｅｉｊｉｎｇ； Ｐ８： 辽宁大连蛇岛 Ｓｎａｋｅ Ｉｓｌａｎｄ ｉｎ
Ｄａｌｉａｎ ｏｆ Ｌｉａｏｎｉｎｇ．

图 １　 供试 ８ 个样地青檀根际土壤真菌科水平的分类结果
Ｆｉｇ． １　 Ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ｆｕｎｇｉ ａｔ ｆａｍｉｌｙ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｐｔｅｒｏｃｅｌｔｉｓ ｔａｔａｒｉｎｏｗｉｉ Ｍａｘｉｍ． ｉｎ ｅｉｇｈｔ ｐｌｏｔｓ ｔｅｓｔｅｄ
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（６ ９９％）；陕西汉中一里沟村（Ｐ６）样地土壤真菌有

１１ 个 优 势 科， 其 中 被 孢 霉 科 的 相 对 丰 度 最 高

（７ ５５％）；Ｐ７ 样地土壤真菌有 ９ 个优势科，其中

Ｉｎｃｅｒｔａｅ ｓｅｄｉｓ 的相对丰度最高（８ ９５％）；Ｐ８ 样地土

壤真菌有 ８ 个优势科，其中丛赤壳科（Ｎｅｃｔｒｉａｃｅａｅ）的
相对丰度最高（１２ ４１％）。

由图 １ 还可见：供试 ８ 个样地土壤真菌有 ５ 个共

有优势科，即 Ｉｎｃｅｒｔａｅ ｓｅｄｉｓ、被孢霉科、发菌科、丛赤

壳科和 Ａｒｃｈａｅｏｒｈｉｚｏｍｙｃｅｔａｃｅａｅ，其中，Ｉｎｃｅｒｔａｅ ｓｅｄｉｓ 为
最优势科，在 Ｐ１、Ｐ２、Ｐ３、Ｐ４、Ｐ５、Ｐ６、Ｐ７ 和 Ｐ８ 样地土

壤中的相对丰度分别为 ６ ７６％、 ９ ４８％、 ７ １７％、
１０ ２０％、６ ９９％、５ ２０％、８ ９５％和 ７ ５２％。
２ ３　 青檀根际土壤真菌多样性与土壤肥力的相关性

分析

采用 ＳＰＳＳ １９ ０ 统计分析软件对青檀根际土壤

的 ｐＨ 值、速效磷含量和速效钾含量以及根际土壤真

菌的 Ｃｈａｏ１ 指数、Ｓｈａｎｎｏｎ－Ｗｉｅｎｅｒ 指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指

数 ６ 个指标间的相关性进行分析。 结果表明：Ｃｈａｏ１
指数与土壤的 ｐＨ 值、速效磷含量和速效钾含量均呈

负相关，相关系数分别为－０ ４４０、－０ ２７８ 和－０ ７９３，
其中，Ｃｈａｏ１ 指数与土壤速效钾含量的相关性达到显

著水平（Ｐ＜０ ０５）；Ｓｈａｎｎｏｎ－Ｗｉｅｎｅｒ 指数与土壤 ｐＨ
值呈正相关（相关系数为 ０ ２８４），与土壤的速效磷含

量和速效钾含量均呈负相关 （相关系数分别为

－０ ３６０和－０ ０５７）；Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数与土壤的 ｐＨ 值和速

效钾含量均呈负相关（相关系数分别为－ ０ ５９３ 和

－０ ０９９），与土壤的速效磷含量呈正相关（相关系数

为 ０ ４１２）。
为了明确青檀根际土壤真菌与土壤肥力的关系，

对根际土壤真菌科水平相对丰度前 ２０ 位的 ＯＴＵｓ 与

土壤的 ｐＨ 值、速效磷含量和速效钾含量的相关性进

行分析，结果见表 ３。 由表 ３ 可见：１１ 个 ＯＴＵｓ 与土壤

ｐＨ 值呈负相关，９ 个 ＯＴＵｓ 与土壤 ｐＨ 值呈正相关。
其中，ＯＴＵ４、ＯＴＵ１０、ＯＴＵ２５ 和 ＯＴＵ７３ 与土壤 ｐＨ 值

的相关系数较大且为正值；ＯＴＵ０、ＯＴＵ２、ＯＴＵ２２ 和

ＯＴＵ７２ 与土壤 ｐＨ 值的相关系数也较大，但均为负

值，且 ＯＴＵ０ 与土壤 ｐＨ 值的相关性达到显著水平。
多数 ＯＴＵｓ 与土壤的速效磷含量和速效钾含量呈正

相关。 其中，ＯＴＵ３、ＯＴＵ５ 和 ＯＴＵ３８ 与土壤速效磷含

量的相关系数较大且为正值，ＯＴＵ７ 和 ＯＴＵ２４ 与土壤

速效磷含量的相关系数也较大且为负值，并且，各
ＯＴＵｓ 与土壤速效磷含量的相关性均不显著；ＯＴＵ１、

ＯＴＵ３、ＯＴＵ４、ＯＴＵ２５、ＯＴＵ７３ 和 ＯＴＵ７５ 与土壤速效钾

含量的相关系数较大且为正值，ＯＴＵ７ 和 ＯＴＵ２４ 与土

壤速效钾含量的相关系数也较大且为负值，并且，
ＯＴＵ１ 和 ＯＴＵ４ 与土壤速效钾含量的相关性达到显著

水平。
根据土壤真菌 ＤＮＡ 的测序结果，相对丰度前 ２０

位的 ＯＴＵｓ 中， ＯＴＵ１、 ＯＴＵ２、 ＯＴＵ３、 ＯＴＵ５、 ＯＴＵ１０、
ＯＴＵ１２、 ＯＴＵ２２、 ＯＴＵ２３、 ＯＴＵ２５、 ＯＴＵ３８、 ＯＴＵ７３、
ＯＴＵ７４ 和 ＯＴＵ７５ 属于子囊菌门，ＯＴＵ４、ＯＴＵ７、ＯＴＵ２４
和 ＯＴＵ７２ 属于担子菌门，ＯＴＵ０、ＯＴＵ８ 和 ＯＴＵ９０ 属于

接合菌门。 结合表 ３ 结果，在与土壤 ｐＨ 值相关性较

大的 ＯＴＵｓ 中，１ 个 ＯＴＵ 属于接合菌门，２ 个 ＯＴＵｓ 属

于担子菌门，５ 个 ＯＴＵｓ 属于子囊菌门；在与土壤速效

磷含量相关性较大的 ＯＴＵｓ 中，２ 个 ＯＴＵｓ 属于担子

菌门，３ 个ＯＴＵｓ 属于子囊菌门；在与土壤速效钾含量

相关性较大的 ＯＴＵｓ 中，５ 个 ＯＴＵｓ 属于子囊菌门，
３ 个ＯＴＵｓ 属于担子菌门。 在与土壤肥力显著相关的

ＯＴＵｓ 中，ＯＴＵ０ 属于被孢霉科，ＯＴＵ１ 属于丛赤壳科，
ＯＴＵ４ 属于伞型束梗孔菌科（Ａｇａｒｉｃｏｓｔｉｌｂａｃｅａｅ）。

表 ３　 青檀根际土壤真菌科水平相对丰度前 ２０ 位的 ＯＴＵｓ 与土壤肥
力的相关性分析１）

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｔｏｐ ２０ ＯＴＵｓ ｗｉｔｈ ｒｅｌａｔｉｖｅ
ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｔ ｆａｍｉｌｙ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ｆｕｎｇｉ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｐｔｅｒｏｃｅｌｔｉｓ
ｔａｔａｒｉｎｏｗｉｉ Ｍａｘｉｍ． ａｎｄ ｓｏｉｌ ｆｅｒｔｉｌｉｔｙ１）

ＯＴＵ

相关系数　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ

ｐＨ 值
ｐＨ ｖａｌｕｅ

速效磷含量
Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ

ｃｏｎｔｅｎｔ

速效钾含量
Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ

ｃｏｎｔｅｎｔ
ＯＴＵ０ －０ ７４９∗ ０ ４６０ －０ １６９
ＯＴＵ１ －０ ０３６ ０ １８１ ０ ７９８∗
ＯＴＵ２ －０ ５５９ ０ ４１８ ０ １７５
ＯＴＵ３ ０ ０５７ ０ ５００ ０ ６６７
ＯＴＵ４ ０ ５９２ ０ １７４ ０ ７４１∗
ＯＴＵ５ ０ ４５３ ０ ５０３ ０ １９０
ＯＴＵ７ －０ ０２５ －０ ５２９ －０ ５１６
ＯＴＵ８ ０ ２１５ ０ ４６８ －０ ２４５
ＯＴＵ１０ ０ ５６１ －０ １２６ ０ ４１３
ＯＴＵ１２ －０ ２２７ ０ ０４６ ０ ２４６
ＯＴＵ２２ －０ ５４３ ０ ４４６ ０ １５５
ＯＴＵ２３ －０ ３１３ ０ ４９６ ０ ２０６
ＯＴＵ２４ －０ ０１３ －０ ５２８ －０ ５０７
ＯＴＵ２５ ０ ６８７ ０ ０６６ ０ ６４４
ＯＴＵ３８ ０ １６５ ０ ６０４ ０ ３１７
ＯＴＵ７２ －０ ６０１ －０ ２０７ －０ ４４３
ＯＴＵ７３ ０ ５９０ ０ ２０８ ０ ６４３
ＯＴＵ７４ －０ ３８３ ０ ２５７ ０ ３８１
ＯＴＵ７５ －０ １９４ ０ ３５７ ０ ５１０
ＯＴＵ９０ ０ １４４ ０ ４０３ ０ ０１４

　 １）∗： Ｐ＜０ ０５

２３
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３　 讨论和结论

青檀喜生于石灰岩山地，喜钙，多生于山麓、林
缘、沟谷、河滩、溪旁及峭壁石隙等处，成小片纯林或

与其他树种混生［１］。 本研究中，供试 ８ 个样地多位于

山脚或半山腰，青檀的根际土壤呈弱酸性至弱碱性

（ｐＨ ６ ０６ ～ ｐＨ ７ ６１），土壤的速效磷含量均较低

（０ ４９～３ ２７ μｇ·ｇ－１），速效钾含量（１５０ ２４ ～ ６３６ ８９
μｇ·ｇ－１）却较高，与青檀的生长习性及李光友等［６］的

研究结果相吻合。 刘慧君等［４］ 的研究结果表明：土
壤速效钾含量与青檀的纤维长度呈正相关，并且钾元

素能够促进青檀韧皮部的生长发育，据此认为，供试

８ 个样地土壤的速效钾含量偏高利于青檀的生长发

育。 依据“全国第二次土壤普查养分分级标准”，供
试 ８ 个样地青檀根际土壤的速效磷含量均处于 ５ 级

（３～５ μｇ·ｇ－１）和 ６ 级（低于 ３ μｇ·ｇ－１）水平，速效钾

含量均处于 １ 级（高于 ２００ μｇ·ｇ－１）和 ２ 级（１５０ ～
２００ μｇ·ｇ－１）水平，表明青檀根际土壤呈富钾少磷的

状态。
土壤真菌种类繁多、功能多样，对植物生长影响

较大，主要包括以下 ３ 个方面：１）通过分解作用调节

土壤肥力，间接影响植物生长；２）通过与植物共生或

寄生直接影响植物生长；３）以病害方式直接影响植

物生长。 不同植物种类根际土壤的真菌组成有一定

差异。 红松（Ｐｉｎｕｓ ｋｏｒａｉｅｎｓｉｓ Ｓｉｅｂ ｅｔ Ｚｕｃｃ．）的根际土

壤真菌以半知菌门（Ｄｅｕｔｅｒｏｍｙｃｏｔａ）、接合菌门和子囊

菌门为主［２４］，而青檀的根际土壤真菌则以子囊菌门、
担子菌门和接合菌门为主，这可能是不同植物与根际

土壤真菌通过互生和化感作用等方式相互选择的结

果［２５－２６］，也可能与植物生长地土壤肥力状况差异较

大有关。
在生态学研究中，Ｃｈａｏ１ 指数常用来估计物种总

数；Ｓｈａｎｎｏｎ－Ｗｉｅｎｅｒ 指数可用来估算微生物多样性，
其数值越大，说明微生物的多样性越高；Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数

用于分析微生物群落的优势度，其数值越大，说明微

生物的优势越明显；盖度反映了研究结果能否代表样

本的真实情况，其数值越高越能全面反映样本的真实

情况。 本研究中，供试 ８ 个样地青檀根际土壤真菌的

盖度均在 ９９ ００％左右，其中 ６ 个样地土壤真菌的盖

度超过 ９９ ００％，说明本研究结果可以代表 ８ 个样地

青檀根际土壤真菌的真实情况。 北京滴水岩样地青

檀根际土壤真菌的 Ｃｈａｏ１ 指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数较小

（分别为 １ １９３ ８４ 和 ０ ００７），但 Ｓｈａｎｎｏｎ－Ｗｉｅｎｅｒ 指

数较大（６ ０５），说明该样地青檀根际土壤真菌多样

性较高，但种类不丰富，优势度不明显，分布较均匀。
河南信阳鸡公山样地青檀根际土壤的 Ｃｈａｏ１ 指数和

Ｓｈａｎｎｏｎ－ Ｗｉｅｎｅｒ 指数最大 （ 分别为 １ ７９３ １９ 和

６ １４），但 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数较低（０ ００９），说明该样地青

檀根际土壤真菌种类丰富，多样性较高，但优势度不

明显，分布较均匀。 辽宁大连蛇岛样地青檀根际土壤

真菌的 Ｃｈａｏ１ 指数较小（１ ２４８ ８４），Ｓｈａｎｎｏｎ－Ｗｉｅｎｅｒ
指数最小（５ ３９），但 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数最大（０ ０２０），说明

该样地青檀根际土壤真菌种类不丰富，多样性最低，
但优势度明显，可见，该样地土壤真菌群落分布单一，
优势种群较为突出。

Ｚａｋ 等［２７］的研究结果表明：土壤微生物是生态

系统的重要组成部分，其对土壤有机物的降解、土壤

肥力的形成均有极其重要的作用；并且，土壤的理化

性质也能够影响土壤真菌的种类、分布和数量［２８］。
本研究中，青檀根际土壤真菌的 Ｃｈａｏ１ 指数与土壤速

效钾含量呈显著负相关，说明土壤真菌种类数量与土

壤速效钾含量关系密切。 在相对丰度前 ２０ 位的

ＯＴＵｓ 中，５５％ＯＴＵｓ 与青檀根际土壤的 ｐＨ 值呈负相

关，并且，多数 ＯＴＵｓ 与土壤的速效磷含量和速效钾

含量呈正相关，结合 ＯＴＵｓ 的分类鉴定结果，子囊菌

门与青檀根际土壤肥力的相关性最高，且与土壤肥力

显著相关的真菌科有被孢霉科、丛赤壳科、伞型束梗

孔菌科；担子菌门与青檀根际土壤肥的相关性居中；
接合菌门与青檀根际土壤肥力的相关性最低。

柴新义等［１３］的研究结果表明：青檀内生真菌与

附生真菌间存在密切的演化关系，并且，青檀与其内

生真菌关系紧密。 本研究中，供试 ８ 个样地青檀根际

土壤真菌有 ５ 个共有优势科，然而，这些科与青檀内

生真菌有较大差异，推测这可能是因为多数内生真菌

与青檀存在寄生或共生关系，而根际土壤真菌的主要

生境是土壤，并不完全依赖青檀植株。
总体看来，青檀根际土壤呈弱酸性至弱碱性，并

具有富钾少磷的特点。 青檀根际土壤真菌的优势门

包括子囊菌门、担子菌门和接合菌门；各样地根际土

壤真菌的多样性差异明显，但存在 ５ 个共有优势科，
分别为 Ｉｎｃｅｒｔａｅ ｓｅｄｉｓ、被孢霉科、发菌科、丛赤壳科和

Ａｒｃｈａｅｏｒｈｉｚｏｍｙｃｅｔａｃｅａｅ。 青檀根际土壤真菌多样性

与土壤肥力有一定相关性，但仅土壤真菌的 Ｃｈａｏ１ 指
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数与土壤速效钾含量呈显著负相关。 被孢霉科真菌

与青檀根际土壤的 ｐＨ 值呈显著负相关；丛赤壳科和

伞型束梗孔菌科真菌与青檀根际土壤的速效钾含量

呈显著正相关。
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