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摘  要：为了研究土地利用方式对酸性红壤丛枝菌根真菌(arbuscular mycorrhizal fungi, AMF)群落的影响，调查了酸性红壤 4 种土地

利用方式 (草地、玉米、花生和大豆) 下非根际和根际土壤 AMF 群落多样性和组成结构。结果表明：土地利用方式显著影响了 AMF

群落优势属球囊霉属(Glomus)和巨孢囊霉属(Paraglomus)的相对丰度，但是根际作用影响不明显。土地利用方式而非根际作用显著

影响了 AMF 群落香农指数和物种丰富度，其中大豆地表现出最低的香农指数和物种丰富度。土地利用方式和根际作用都显著影响

AMF 群落组成结构，但是土地利用方式的作用强度明显高于根际作用。球囊霉属主要解释了不同土地利用方式之间的 AMF 群落组

成差异。土壤 pH 是影响土壤 AMF 群落结构的最关键因子。因此，土地利用方式比根际作用表现出对酸性红壤 AMF 群落更大的影

响，展现了土地利用变化在影响土壤 AMF 群落方面的重要作用。 
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Effects of Land-use Patterns on Arbuscular Mycorrhizal Fungi Community in Acidic Red Soil 
XUE Zhuangzhuang1,2, FENG Tongyu1,2, WANG Chao1,2*, SHEN Renfang1,2 
(1 State Key Laboratory of Soil and Sustainable Agriculture, Institute of Soil Science, Chinese Academy of Sciences, Nanjing  
210008, China; 2 University of Chinese Academy of Sciences, Beijing  100049, China) 

Abstract: In order to investigate the effect of land-use pattern on arbuscular mycorrhizal fungi (AMF) community in acidic red 

soil, the diversity and composition of AMF communities in the bulk and rhizosphere soils under four land-use patterns (natural 

vegetation, maize, peanut and soybean) were investigated. The results show that Glomus and Paraglomus are the two genera with 

the highest relative abundances in the AMF community in acidic soil. Land-use pattern significantly affects their relative 

abundances, but the effect of rhizosphere is not significant. The Shannon index and species richness of AMF community are 

significantly affected by land-use pattern rather than rhizosphere effect. Among the four land-use patterns, soybean field shows 

the lowest Shannon index and species richness. Non-metric multi-dimensional scale (NMDS) and permutation multivariate 

variance analysis (PERMANOVA) show that both land-use pattern and rhizosphere effect significantly affect AMF community 

composition, and the effect intensity of land-use pattern is significantly higher than that of rhizosphere effect. Similarity 

percentage (SIMPER) shows that the genus Glomus mainly explains the differences in AMF community compositions among 

different land-use patterns. Soil pH is the most important factor affecting soil AMF community structure. Therefore, land-use 

pattern has a greater effect on AMF community than rhizosphere effect in acidic red soil, demonstrating the important role of 

land-use change in influencing soil AMF community. 
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我国酸性土壤(pH<5.5)面积约 2 亿 hm2，主要分

布在南方红壤区[1]。在酸性红壤上植物面临的逆境环

境中，低的土壤磷素有效性是主要养分限制因子[2]。

丛枝菌根真菌(arbuscular mycorrhizal fungi, AMF)普

遍存在于土壤环境中，与植物形成互利共生关系，

对提高植物磷素吸收具有重要作用[3]。AMF 具有丰

富的物种多样性，其生理生态功能与群落结构密切

相关，不同的 AMF 群落通常对植物磷素吸收贡献不
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同[4]。因此，了解酸性红壤 AMF 群落多样性和组成

以及与土壤环境的关系，是充分挖掘酸性红壤 AMF

生态功能潜力的必要条件，对提高植物磷素吸收有重

要意义。 

土壤 AMF 群落多样性和组成结构受到农业管理

措施的强烈影响[5]。特别是，土地利用方式的改变严

重影响了土壤理化性质、养分循环、生物多样性和组

成结构[6]。在不同土地利用方式下，土壤理化性质是

影响土壤 AMF 多样性和群落结构的重要因素[7]。长

期相同利用方式的土壤 AMF 群落形成了特有的组成

结构[8]。此外，在土壤–植物系统中，根际作用也显

著影响了 AMF 群落[9]，不同根系分泌物组分调控不

同 AMF 种类在根际的定植及生长[10]。研究发现，同

一生境下共存的不同植物类型，其共生的 AMF 种类

明显不同[11]。由此可见，各种因素对 AMF 群落的影

响并不是独立的，而是一个有机的整体。在研究土地

利用方式对根际 AMF 群落的影响时，也应该考虑植

物根际效应对 AMF 的作用强度。 

近 60 年来，我国南方酸性红壤地区遭遇严重的

土地利用方式改变，特别是自然植被用地向农业用

地的转变。这种土地利用方式改变对土壤 AMF 群落

的影响还鲜有报道。在前期研究中，本课题组调查

了酸性红壤土地利用方式对土壤固氮微生物群落的

影响[12]。在此基础上，本研究拟进一步分析不同土

地利用方式下非根际和根际土壤 AMF 群落多样性和

组成结构，明确土地利用方式、根际作用二者谁是影

响酸性红壤 AMF 群落的主要因素，并阐明其机制，

以为了解酸性红壤 AMF 群落组成、深入挖掘 AMF

资源提供理论基础和科学支撑。 

1  材料与方法 

1.1  研究地点和土样采集 

研究区位于中国科学院鹰潭国家农业生态系统

观测研究站(28°15′ N，116°55′ E)。该地区土壤为酸

性红黏土，由第四纪红黏土发育而成。于 2018 年 6

月 13 日作物(玉米、花生和大豆)开花期，选取 5 个

不同农田利用方式的地点(均由草地转化而来)，在每

个地点选择 4 种典型的土地利用方式(草地、玉米、

花生和大豆)，且 4 种土地利用类型按照当地的田间

管理制度已经连续种植同一作物超过 15 年，采用 5

点采样法采集根际和非根际两种点位土壤。根际土壤

采用抖根法收集，其中绿狐尾是草地的优势物种，其

根际土壤主要来自绿狐尾。本研究共采集 40 份土壤

样品，每份土壤样品分成 3 份：一份新鲜土样储存在

4℃下，用于测定铵态氮和硝态氮含量；一份风干过

2 mm 筛后测量其他土壤理化性质；一份存放在

–80 ℃冰箱以提取土壤 DNA。 

1.2  土壤理化性质测定 

土壤 pH 采用 pH 计(Mettler Toledo FE20，上海，

中国)测定；有机质和全氮含量分别采用硫酸–重铬

酸盐氧化法[13]和凯氏定氮法测定[14]；铵态氮和硝态

氮含量采用氯化钾溶液浸提，连续流动分析仪

(San++，Skalar，Holland)测定；有效磷含量采用盐

酸–氟化铵溶液浸提，钼蓝比色法测定[13]；速效钾含

量采用醋酸铵溶液浸提，火焰光度法测定(FP640，

Shanghai，China)。土壤理化因子结果已在前期研究

结果中展示[12]。 

1.3 土壤 DNA 提取和高通量测序 

使用 DNA 试剂盒(FastDNA SPIN Kit for soil)提

取土壤 DNA。以提取的 DNA 为模板，进行 PCR 扩

增。AMF 的特异性引物 AMV4.5NF 序列为 5′-AAGC 

TCGTAGTTGAATTTCG-3′和 AMDGR(5′-CCCAACT 

ATCCCTATTAATCAT-3′) [15]。在每个样品的上游引物

5'端添加一段长度为 7 bp 的特异性多肽以区分样品。

PCR 反应体系和程序参照 Lee 等[16]。将纯化的扩增子

合并为等摩尔体积，使用 Illumina MiSeq250 测序平台

进行高通量测序(上海派森诺生物技术有限公司)。 

使用 QIIME v1.9.1 软件包处理测序数据。序列

经过质量过滤，去除嵌合序列、小于 220 bp 的短序

列以及引文序列，将剩余的高质量序列聚类为操作分

类单元(OTU)，阈值设置为 97%，并选取每个 OTU

中丰度最高的序列作为代表序列，基于 NCBI 

GenBank 库对代表序列进行分类学注释。基于最小序

列数，每个样品的序列被稀释到 44 535 个序列，用

于 α 和 β 多样性分析。使用 QIIME 软件计算 α 多样

性指数(香农指数和物种丰富度)。 

1.4  数据分析 

使用软件 SPSS 20.0 进行统计学分析。采用双向

方差分析(ANOVA)检验土地利用方式和采样点位(根

际和非根际)对AMF群落优势属相对丰度和 α多样性

的影响。如果差异具有统计学意义(P<0.05)，再使用

单因素方差分析或 T 检验进行差异比较。采用

Pearson 法进行相关性分析。 

基于 Bray-Curtis 距离，采用非度量多维标度

(NMDS)展示 AMF 群落的组成结构。置换多元方差

分析(PERMANOVA)用于检验土地利用方式和采样
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点位(根际和非根际)对 AMF 群落结构影响差异的显

著性。运用相似度分析(similarity percentage，SIMPER)

找出造成不同土地利用方式 AMF 群落差异的关键

属。使用 Mantel 检验土壤理化因子对 AMF 群落结构

的影响。以上分析均使用 R 软件 vegan 包完成。 

2  结果与分析 

2.1  酸性红壤 AMF 群落优势属 

如图 1A 所示，所调查的酸性红壤样品中 AMF

群落优势属(相对丰度>1%)包括：球囊霉属(Glomus，

62.1% ~ 86.7%)、巨孢囊霉属(Paraglomus，6.0% ~ 

30.1%)、原囊霉属(Archaeospora，0.2% ~ 6.7%)、近

明球囊霉属(Claroideoglomus，2.2% ~ 11.4%)和类球

囊霉属(Gigaspora，0.1% ~ 3.4%)。本文重点分析了

土地利用方式和根际作用(采样点位)对球囊霉属和

巨孢囊霉属的影响，发现土地利用方式显著影响其相

对丰度(P<0.05)，但是根际作用影响并不显著(图 1B

和 1C)。草地和大豆地非根际土壤球囊霉属的相对丰

度明显高于玉米地(P<0.05)，而大豆地根际球囊霉属

的相对丰度明显高于花生地根际(P<0.05) (图 1B)。玉

米地非根际土壤巨孢囊霉属的相对丰度显著高于草

地和大豆地(P<0.05)，而大豆地根际土壤巨孢囊霉属

的相对丰度显著低于草地(P<0.05) (图 1C)。 

2.2  酸性红壤 AMF 群落 α多样性 

研究区不同土地利用方式土壤 AMF 群落的 α多

样性如图 2 所示。双因素方差分析表明，土地利用方

式显著影响了 AMF 群落的香农指数和物种丰富度

(P<0.05)，而根际作用(采样点位)影响并不显著。相

比其他 3 种土地利用方式，大豆地的香农指数最低

(图 2A)，而且大豆地 AMF 群落物种丰富度明显低于

花生地，并且大豆地根际土壤 AMF 群落物种丰富度

显著低于草地根际(P<0.05) (图 2B)。 

 

(柱图上方不同小写和大写字母分别表示非根际和根际样品在不同土地利用方式间差异显著(P<0.05)；下同) 

图 1   不同土地利用方式下非根际和根际土壤 AMF 优势属(相对丰度>1%) 
Fig. 1  Relative abundances of dominant AMFs under different land-use patterns (relative abundance>1%)  
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图 2  不同土地利用方式下非根际和根际土壤 AMF 群落多样性指数 
Fig. 2  Community diversity indexes of AMFs under different land-use patterns 

 

2.3  酸性红壤 AMF 群落组成结构 

NMDS 分析结果(图 3)显示，AMF 群落组成结构

在不同土地利用方式间明显分开，而同一土地利用方

式下的根际和非根际样品相似度更高 (图 3)。

PERMANOVA 检验显示，土地利用方式和根际作用

均显著影响了 AMF 群落组成结构(表 1)，但是土地利

用方式的作用强度(F=14.164，P=0.001)明显高于根际

作用(F=2.339，P=0.044)。土地利用方式两两之间

AMF 群落组成差异显著(P<0.05)，其中草地与大豆地

之间的差异最大(F=30.407，P=0.001)。对于根际作用，

只有大豆地非根际和根际之间 AMF 群落组成的差异

显著(P<0.05)。 

SIMPER 分析表明，球囊霉属解释了草地和其他

土地利用方式之间的大部分差异，其相对贡献在草地

和大豆地之间最高(表 2)。 

 

图 3  不同土地利用方式下土壤 AMF 群落结构的 NMDS
分析 

Fig. 3  NMDS analysis of AMF community compositions under 
different land-use patterns 

表 1   不同土地利用方式下 AMF 群落组成的 PERMANOVA 分析 
Table 1  PERMANOVA analysis (global test and pairwise comparison) of AMF community compositions under different land-use patterns 

整体分析 分组比较 

因素 F R2 P 分组 F R2 P 

草地 vs 玉米 15.343 0.460 0.001 

草地 vs 花生 14.158 0.440 0.001 

草地 vs 大豆 30.407 0.628 0.001 

玉米 vs 花生 1.814 0.092 0.022 

玉米 vs 大豆 16.037 0.471 0.001 

利用方式 14.164 0.532 0.001 

花生 vs 大豆 14.104 0.439 0.001 

草地非根际 vs 草地根际 1.460 0.154 0.211 

玉米非根际 vs 玉米根际 1.057 0.117 0.368 

花生非根际 vs 花生根际 1.762 0.180 0.053 

采样点位 2.339 0.029 0.044 

大豆非根际 vs 大豆根际 3.387 0.297 0.021 
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表 2  不同土地利用方式间 AMF 群落组成差异的优势属贡献率(%) 
Table 2  Contributions of dominant species to AMF community compositions under different land-use patterns   

分组 球囊霉属 巨孢囊霉属 近明球囊霉属 原囊霉属 类球囊霉属 

草地 vs 玉米 55.051 11.879 3.354 0.000 0.000 

草地 vs 花生 58.071 7.298 1.942 2.001 0.917 

草地 vs 大豆 70.590 0.000 0.000 0.000 0.000 

玉米 vs 花生 41.091 17.277 6.621 2.733 2.323 

玉米 vs 大豆 58.745 7.812 3.762 0.000 0.000 

花生 vs 大豆 64.858 1.467 2.253 2.377 0.000 

草地非根际 vs 草地根际 48.437 18.041 2.811 0.747 0.000 

玉米非根际 vs 玉米根际 44.592 26.330 6.631 0.000 1.914 

花生非根际 vs 花生根际 43.264 10.767 6.568 5.040 4.604 

大豆非根际 vs 大豆根际 60.689 4.749 3.850 1.879 0.000 

 
2.4  酸性红壤 AMF 群落 α 多样性和组成结构与

土壤理化因子的相关性  

相关性分析表明(表 3)，AMF 群落 α 多样性指数

与土壤理化因子无显著性相关。Mantel 检验表明，

土壤 pH、铵态氮、硝态氮、有效磷、速效钾和有机

质均与 AMF 群落组成结构显著相关(P<0.05)，其中

与土壤 pH 的相关系数最大。 

表 3  土壤理化因子与 AMF 群落多样性和组成结构的 
相关性 

Table 3  Correlation between soil physicochemical characteristics 
and AMF diversity and community structure 

土壤理化因子 香农指数 物种丰富度 群落结构

pH –0.028 –0.183 0.354** 

铵态氮 –0.115 –0.089 0.217** 

硝态氮 0.062 –0.141 0.111* 

有效磷 –0.040 –0.067 0.267** 

速效钾 –0.105 –0.279 0.271** 

有机质 0.019 –0.006 0.170** 

全氮 –0.205 –0.204 0.086 

碳氮比 0.178 0.133 0.086 

注：*表示显著相关(P<0.05)；**表示极显著相关(P<0.01)。 

3  讨论 

土地利用变化是影响土壤生物群落和陆地生态

系统功能变化的最重要人为活动之一。已有研究报道

了土地利用方式对土壤 AMF 群落的影响[5,15]。此外，

植物根际作用对 AMF 的影响也已有明确定论[17]，但

是，AMF 群落对土地利用变化过程中根际作用的响

应还缺乏充足认识。本研究发现，与植物根际效应相

比，酸性红壤中土地利用方式对土壤 AMF 群落优势

属、多样性指数和群落组成结构的影响更大 (图 1、

图 2 和表 1)，这支撑了以前的研究结果，即土地利

用方式对土壤 AMF 群落有着重要影响[18]。 

本研究中，土地利用方式对 AMF 群落影响比

根际效应更强，这归因于多种因素。首先，所研究

的土地利用变化已持续 15 年以上，表现出对土壤环

境的长期影响，而根际效应是短期影响，对土壤的

作用仅几个月。多数土壤微生物物种需要时间适应

环境变化[19]，因此，相对短时间的根际效应对土壤

AMF 群落的影响程度应该较小。其次，酸性土壤本

身的特点决定了土地利用变化对土壤环境的干扰强

度要比根际效应更强，这一点可在测定的土壤理化性

质中观察到，即土地利用方式对土壤理化因子的影响

程度大于根际作用[12]。类似的，有研究报道，玉米

和大豆的间作系统对土壤 AMF 群落多样性影响显著

高于根际效应[20]。再者，根际富集的微生物物种主

要来自周围的非根际土壤，与其他土地利用方式相

比，同一土地利用方式下非根际和根际土壤之间的微

生物群落组成应该更为相似。因此，不同土地利用方

式间土壤本身 AMF 群落组成的差异可能削弱了整体

根际效应的作用强度。 

土地利用变化可通过多种方式影响土壤微生物，

包括土壤理化性质、植物种类以及田间管理等(化肥、

农药和灌溉)[21]。本研究中，所有研究地点的土壤类

型相同、地理位置相近，因此，土地利用方式是引起

土壤理化性质改变的主要原因。与自然草地相比，农

业用地的土壤养分有效性，包括铵态氮、硝态氮、速

效钾、有效磷和有机质含量更高[12]，而且这些理化

因子均与土壤 AMF 群落组成结构密切相关(表 3)。本

研究中，土壤 pH 是影响土壤 AMF 群落结构的最关

键因子。土壤 pH 对土壤 AMF 群落结构的影响多有

报道[22]。一方面，土壤 pH 直接或间接通过调节土壤

养分状况来影响土壤 AMF 群落组成[20, 22]；另一方面，

在酸性土壤中，低的土壤 pH 破坏宿主植物叶绿体超

微结构，导致分配到土壤 AMF 的养分减少，最终影
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响 AMF 群落组成结构[23]。 

值得注意的是，所调查的土地利用方式中，与草

地相比，大豆地明显降低了土壤 AMF 群落物种丰富

度和香农指数，并强烈改变了 AMF 群落组成结构(图

2 和表 1)，表明土地利用方式对土壤 AMF 群落的影

响也依赖于植物类型。豆科作物是根瘤菌的天然寄

主，能与根瘤菌共生形成根瘤，向根瘤提供更多的养

分反而降低了对 AMF 的分配，进而可能降低 AMF

物种丰富度[24]。此外，高氮土壤条件会抑制菌根定

殖[25]，当大豆根际中的共生固氮菌参与固氮时，土

壤 AMF 物种可能会受到影响，但是，具体机制还需

进一步深入研究。 

本研究发现，球囊霉属 (Glomus)是酸性红壤

AMF 群落丰度最大的属(图 1A)，而且主要解释了自

然植被向农田土地利用方式转变过程中 AMF 群落组

成结构的变化(表 2)，说明球囊霉属中的物种对酸性

土壤环境干扰的耐受性较强，其偏好性地适应不同土

地利用方式。球囊霉属作为球囊菌门的一类土壤真

菌，其菌丝能渗入根皮层，从而扩大根系吸收面积，

为植物生长提供充分的营养条件[26]。以往研究发现，

在未扰动的自然草地转为耕地过程中，球囊霉属的菌

丝更容易定殖[26-27]，而且耕作机械破坏后，土壤结构

发生改变，球囊霉属有能力重新建立相互连接的微生

物网络[27]。由于球囊霉属在不同植物类型间的共生

能力不同，导致球囊霉属在孢子萌发、菌根侵染和丛

枝形成过程中植物种类间有所差异，进而影响土壤

AMF 群落组成结构[28]。 

4  结论 

酸性红壤生态系统中，土地利用方式对土壤

AMF 群落的影响远大于根际效应。相比玉米和花生

地，草地转变为大豆地对土壤 AMF 群落的影响最大，

降低了 AMF 群落多样性。作为酸性红壤 AMF 群落

中最丰度的属，球囊霉属(Glomus)主要贡献了土地利

用方式中土壤 AMF 群落结构的改变。 
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