土壤（Soils）

福建典型茶园土壤真菌群落特征对不同活性有机碳组分影响①(
吴梓炜1，2， 杨发峻1，2， 彭家豪1，2， 许宏达1，2， 葛茂泉1，2， 林少颖1，2， 李先德3， 张永勋3， 吴传惠4， 王维奇1，2*
（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，福州 350117；2.福建师范大学地理研究所，福州 350117；3.中国农业科学院农业经济与发展研究所，北京 100081；4.福建顺茗道茶业有限公司，宁德，福建 355200）

摘要：本研究选择福鼎市白琳镇、磻溪镇、管阳镇、太姥山镇和点头镇五个乡镇典型茶园土壤作为研究对象，分析茶园土壤中真菌群落特征及其对不同活性有机碳组分的影响。研究结果表明：①茶园土壤中易氧化态有机碳（EOC），微生物生物量碳（MBC），可溶性有机碳（DOC）含量均值分别为6.11 mg/g，200.85 mg/kg，68.27 mg/kg，EOC/SOC，MBC/SOC，DOC/SOC占比均值分别为34.05%，1.14%，0.42%；②茶园土壤真菌群落OTU数为点头镇>白琳镇>管阳镇>太姥山镇>磻溪镇，其中优势菌门为子囊菌门和担子菌门，优势菌属为原隐球菌属、被抱霉属和Pleuroascus，不同茶园土壤中的真菌群落组成结构相似，但真菌多样性指数差异显著（p<0.05）；③真菌群落多样性特征方面，EOC，DOC与真菌群落多样性存在显著相关（p<0.05）；在真菌群落组成结构方面Pleuroascus，Cpronia，Chloridum，Cladophialophora与DOC，MBC呈显著正相关（p<0.05），Moritierella，Westerdykella与DOC，MBC呈显著负相关(p<0.05)；在真菌群落功能预测方面，腐生营养型真菌对土壤不同活性有机碳组分的积累起到显著影响。本研究的开展对于改善茶园土壤生态系统健康和肥力，构建低碳生态茶园有重要意义。
 MACROBUTTON  AcceptAllChangesInDoc 关键词 ：活性有机碳； 真菌； 腐生营养型； 茶园土壤
 MACROBUTTON  AcceptAllChangesInDoc 中图分类号 ：       文献标志码：A
Effects of Soil Fungal Community Characteristics on Different Activated Organic Carbon Components in Typical Tea Gardens of Fujian

WU Zi-wei1,2, YANG Fa-jun1,2, PENG Jia-hao1,2, XU Hong-da1,2, GE Mao-quan1,2, LI Xian-de3, ZHANG Yong-xun3, WU Chuan-hui4, WANG Wei-qi1,2*
（1.Key Laboratory of Humid Subtropical Eco-geographical Process of Ministry of Education, Fujian Normal University, Fuzhou 350117；2.Institute of Geography, Fujian Normal University, Fuzhou 350117；3. Institute of Agricultural Economics and Development Chinese Academv ofAgricultural Sciences, Beijing 100081;4. Fujian Shun Mingdao Tea Industry Co., Ltd, Ningde, Fujian 355200）

 MACROBUTTON  AcceptAllChangesInDoc Abstract ： In this study, typical tea garden soils in five townships of Bailin Town, Panxi Town, Guanyang Town, Taimushan Town and Diantou Town of Fuding City were selected as research objects to analyze the characteristics of fungal communities in tea garden soils and their effects on different activated organic carbon components. The results showed that: ① the average contents of oxidizable organic carbon (EOC), microbial biomass carbon (MBC) and soluble organic carbon (DOC) in tea garden soil were 6.11 mg/g, 200.85 mg/kg, 68.27 mg/kg, and the average proportions of EOC/SOC, MBC/SOC, DOC/SOC were 34.05%, 1.14% and 0.42%, respectively. ② The OTU number of soil fungal communities in tea gardens was Diantou Town> Bailin Town> Guanyang Town> Taimushan Town> Panxi Town, among which the dominant phylum were ascomycetes and basidiomycetes, and the dominant genus was Saitozyma, Mortierella, Pleuroascus, and the composition and structure of fungal communities in different tea garden soils were similar, but the fungal diversity index was significantly different (p<0.05). ③ In terms of fungal community diversity, EOC, DOC was significantly associated with fungal community diversity (p<0.05). In terms of community composition, Pleuroascus, Cpronia, Chloridum and Cladophialophora were significantly positively correlated with DOC and MBC (p<0.05), however, Moritierella and Westerdykella were significantly negatively correlated with DOC and MBC (p<0.05). In terms of fungal community function prediction, saprophytic fungi had a significant impact on the accumulation of different activated organic carbon components in soil. This study is of great significance for improving the health and fertility of soil ecosystems in tea gardens and constructing low-carbon ecological tea gardens.
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土壤作为生物地球化学循环过程的重要载体，在全球碳平衡中起着至关重要作用[1]。土壤有机碳（SOC）不仅是土壤-植物生态系统的重要组成部分，也是影响土壤质量、功能的关键因素，并对土壤物理、化学和生物特征的变化起着关键调节作用，但其总量变化缓慢，难以观测到短期内的微小变化[2]。相比之下，活性有机碳不仅移动性强、变化快，且易发生矿化，是土壤微生物利用效率较高的有机碳，虽然活性有机碳总量较少，但对其土壤质量的影响深刻[4]。此外，土壤活性有机碳能够反映出土壤管理措施和环境引起的土壤有机碳的微小变化，管理和保护好土壤活性有机碳，是有效提高碳汇效应的主要途径[5]。不同活性有机碳组分一般包括易氧化态有机碳（EOC）、可溶性有机碳（DOC）、微生物生物量碳（MBC）和颗粒态有机碳（POC）等[6]。以往国内外研究中，活性有机碳通常被作为土壤质量和潜在生产力的敏感指标，并应用到不同类型生态系统中。例如在森林生态系统中，孙思琦等通过比较降解剂处理下不同类型凋落物DOC动态变化与降解模式的差异为帽儿山地区森林凋落物分解及碳管理提供了科学依据[7]；在农业生态系统中，Munda等通过田间实验，观察施用生物炭后导致土壤碳的矿化和活性有机碳组分变化的差异，从而明晰了生物炭对土壤碳循环过程的影响[8]。但是对于茶树这类特殊经济作物土壤活性有机碳研究甚少。同时，和其他经济作物相比，茶树具有代谢过程旺盛，养分需求大等特点[9]。因此通过探究不同土壤活性有机碳组分及其与环境因子的相关性可为评价茶园环境质量，优化茶园管理提供科学参考。

土壤微生物作为土壤中最活跃且多样性最为丰富的组分之一，其群落组成结构、多样性以及群落功能等特征很大程度上决定了土壤中的营养元素循环和土壤的肥力。例如植被的类型以及多样性、土壤类型及其理化性状、土地利用方式等均与微生物群落特征相互影响。因此，微生物群落特征常被作为土壤质量以及评估生态系统可持续性的重要指标。茶树作为我国南方常见经济作物，与其他经济作物相比，在长期种植过程中更易导致土壤理化性质发生变化，进而影响土壤微生物群落结构改变[10]。目前茶园类型以及年限[11]、管理措施[12]等方面对土壤细菌群落影响的报道相对较多，针对新老茶园[10]以及不同培肥管理茶园[13]的土壤真菌群落也有一些报道，万人源等通过研究云南地区古茶园与现代茶园真菌群落组成结构的差异与影响因素，发现真菌群落对茶园环境以及种植管理模式的响应更为敏感[14]。但关于不同茶园环境下土壤真菌群落特征及其对土壤活性有机碳组分的影响研究却鲜有报道。

茶树属于多年生作物，土壤作为茶树生长养分的主要来源，其质量会对茶叶产量及其品质产生较大影响[15]。在长期栽培中茶树不断适应热带和亚热带气候及土壤环境条件，逐渐形成了其特有的土壤生态环境特征[16]。近年来，国内外学者对于植茶土壤特征的研究多集中于土壤性状以及有机碳库[17]和土壤根际微生物群落结构特征[10]等方面。当前从茶园土壤活性有机碳组分出发，探讨不同区域土壤中真菌群落特征对茶园土壤不同活性有机碳组分影响的研究仍然较少。鉴于此，本文试图揭示不同茶园土壤中真菌群落特征对土壤活性有机碳的影响，以期为该地区茶园生态管理提供理论参考，对稳定和增加该地区土壤有机碳含量、保持茶园生态系统可持续具有重要意义。
1 材料与方法
1.1 研究区与采样点
试验区福建省福鼎市种植茶叶历史悠久，现有茶叶种植面积21.2万亩，主要品种为福鼎大白和大毫，是中国白茶的发源地和主产区、全国十大产茶大县（市）之一。福鼎市地处闽浙交界的东海之滨，属中亚热带海洋性季风气候，四季分明，年平均气温为19.2 ℃，1月平均气温为10.5 ℃，7月平均气温为30.5 ℃，平均相对湿度为80%，多年年均降水量1720.0 mm，多年日照时数为1727.3 h[36-37]。本研究试验点选取福鼎市五个镇具有典型性和代表性的茶园。地理坐标分别为：白琳镇（27°10′45″N，120°10′22″E）、磻溪镇（27°6′45″N，120°8′11″E）、管阳镇（27°15′11″N，120°1′59″E）、太姥山镇（27°6′59″N，120°11′32″E）、点头镇（27°13′2″N，120°3′10″E）。五个不同乡镇茶园海拔在400 m至800 m之间，茶树耕层深度为30-35 cm；茶树品种主要为大白、大毫，茶树管理与收获方式以人工为主。
1.2 样品采集
2022年4月，于白琳镇、磻溪镇、管阳镇、太姥山镇、点头镇茶园进行土壤样品采集。每个样区随机设置3个采样点，使用小型采土器采集各采样点内的上层（0~15cm）与下层（15~30cm）土壤，为了避免土钻重复采样时土壤残留的影响，采集不同样品时对土钻进行清理，挑去肉眼可见动植物残体和杂质后混合均匀装入无菌自封袋，每个土样一分为三，一份置于4 ℃便携式冷藏箱中带回实验室，后储存于-20 ℃的冰箱中，用于提取土壤真菌基因组DNA；另外两份分别放在4 ℃冰箱保存和自然风干待用。鉴于上层土壤对外界环境以及人为管理的响应更为敏感，真菌测定主要选择上层土壤。

1.3 土壤理化特征、活性有机碳组分、微生物群落测定
1.3.1  土壤理化特征  土壤pH值采用便携式pH计（SI400, USA）测定；土壤容重采用环刀法测定[20]；土壤含水量采用烘干法测定[20]。

1.3.2  有机碳组分  SOC用土壤碳氮元素分析仪（Elementar Vario MAX CN, Germany）测定[20]，EOC采用333 mmol/L高锰酸钾氧化法提取[21]，用紫外分光光度计（Shimadzu UV-1800, Japan）进行测定，MBC测定采用氯仿熏蒸-硫酸钾浸提法，并在总有机碳分析仪（Shimadzu TOC-VCPH, Japan）上测定，MBC为熏蒸土样与未熏蒸土样的含量差，DOC采用硫酸钾浸后，通过总有机碳分析仪（Shimadzu TOC-VCPH, Japan）测定[22]。
1.3.3  真菌群落特征分析  根据E. Z. N. A.® 土壤DNA提取试剂盒（Omega Bio-tek Norcross, GA, USA）说明书提取茶园土壤真菌的总DNA，并用1%琼脂糖凝胶电泳检测DNA浓度与纯度，经纯化、质检合格后，通过真菌转录间隔区（ITS）通用引物ITS1F（CTTGGTCATTTAGAGGAAGTAA）与ITS2R（GCTGCGTTCTTCATCGATGC）对真菌rRNA 的ITS1-ITS2区域进行PCR扩增。PCR反应体系为：2.5 mmol·L-1 dNTPs 2 μL，5×TransStart FastPfu 缓冲液4 μL，上游引物（5 μmol·L-1） 0.8 μL，下游引物（5 μmol·L-1） 0.8 μL，模板 DNA 10 ng，TransStart FastPfu DNA 聚合酶 0.4 μL，ddH2O添加到20 μL。测序数据分析基于上海美吉生物医药科技有限公司所提供的交互式微生物多样性云分析平台（https://www.majorbio.com）进行。从测序平台得到的下机数据，进行拼接、质控和嵌合体过滤，得到可用于后续分析的有效数据。采用QIIME（1.8.0版）软件UCLUST功能对测序所得序列在97%相似度水平下进行聚类并获取OUT，接着通过与真菌分类学数据库（UNITE,https://unite.ut.ee/index.php）和NCBI数据库（https://www.ncbi.nlm.nih.gov）比对，在门与属层面上进行分类学注释。利用PICRUSt2软件进行16S rRNA基因数据功能预测，将QIME获得的OTU信息与KEEG数据库进行比对，获得预测功能的基因信息。真菌群落数据分析基于上海美吉生物医药科技有限公司所提供的云服务进行（https://www.isanger.com），数据分析前以“按最小样本序列数”进行数据抽平处理。
1.4 数据处理与图形绘制

本研究的原始数据的平均值及标准误差的计算采用Microsoft Office Excel 2016和IBSM SPSS 25统计分析完成。采用单因素方差分析（One-way ANOVA）比较不同采样点间相关指标的差异性，当p<0.05时，视为达到显著性水平。使用Bary-curtis距离表征真菌群落β多样性特征并采用主坐标分析（principal co-ordinates analysis）对土壤真菌群落β多样性分布格局进行可视化分析。真菌群落β多样性分布格局与活性有机碳组分间的关系分析选择冗余分析（redundancy analyais, RDA），该分析在Canoco 5软件上操作完成。采用斯皮尔曼相关性分析（Spearman）对土壤真菌群落α多样性指数、优势菌属和群落功能结构与不同活性有机碳组分之间的综合关系进行分析，该分析采用Origin 2022b软件操作，并结合Correlation Plot插件完成。
2 结果与分析

2.1 土壤有机碳及其不同活性有机碳组分特征
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不同乡镇典型茶园土层之间活性有机碳组分特征均表现出显著性差异。对比不同乡镇茶园上层和下层土壤的碳组分（图1），DOC平均含量分别介于13.54~117.28、12.36~99.94 mg/kg，除点头镇外的其他地区上层土壤DOC含量均大于下层土壤，其中白琳镇茶园上层土壤DOC含量最高，管阳镇茶园下层土壤DOC含量最低；MBC平均含量分别介于177.46~349.06、84.75~226.30 mg/kg，除管阳镇外的其他地区上层土壤MBC含量均大于下层土壤，其中白琳镇茶园上层土壤MBC含量最高，点头镇茶园下层土壤MBC含量最低；EOC平均含量分别介于3.41~11.89、2.18~8.14 mg/g，所有地区茶园上层土壤EOC含量均大于下层土壤，其中磻溪镇茶园上层土壤EOC含量最高，白琳镇茶园下层土壤EOC含量最低。
（图中小写字母表示土壤间差异显著（p＜0.05），所有值均为平均值±标准误差（n=3），SOC为土壤有机碳，DOC为可溶性有机碳，MBC为微生物生物量有碳，EOC为易氧化态有机碳，下同）

图1茶园不同土层可溶性有机碳（a）、微生物生物量碳（b）与可溶性有机碳（c）分布特征

Fig 1  Distribution characteristics of soluble organic carbon (a), microbial biomass carbon (b) and soluble organic carbon (c) in different soil layers of tea gardens 
不同乡镇茶园土壤活性有机碳含量占总有机碳含量的分配比例结果见图2。由图2a可知，所有乡镇茶园土壤中DOC含量占总有机碳含量的比例均低于1%，上层土壤为0.06%~0.50%，下层为0.06%~0.72%，所有茶园上层土壤平均值为0.33%，下层为0.52%，DOC比例随土层加深有上升的趋势。除白琳镇与磻溪镇之间未存在显著性差异，不同乡镇茶园上层和下层土壤DOC占比均存在显著性差异（p<0.05），且管阳镇茶园土壤中的DOC含量所占比例显著低于其他乡镇茶园。

由图2b可知，五个乡镇茶园土壤中MBC占总有机碳含量的比例上层土壤为0.60%~1.54%，下层为0.61%~1.58%，所有茶园上层土壤平均值为1.18%，下层为1.10%，MBC比例随土层深度变化趋势无明显变化规律。所有乡镇茶园上层和下层土壤的MBC占比均未表现出显著性差异（p<0.05）。
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由图2c可知，不同乡镇茶园土壤中的EOC含量占总有机碳含量的比例，上层为20.36%~53.91%，下层为15.53%~61.61%，所有茶园土壤中的EOC含量所占比例的平均值上层为32.80%，下层为35.29%，EOC比例随土层深度变化趋势无明显变化规律。磻溪镇茶园上层与下层土壤的易氧化有机碳占比与其他乡镇相比，存在显著性差异（p<0.05），且磻溪镇茶园上层与下层土壤中的EOC含量所占比例最大。
图2茶园不同土层可溶性有机碳(a)、微生物生物量碳(b)和易氧化有机碳(c)占土壤总有机碳百分比特征

Fig 2  Percentage characteristics of soluble organic carbon (a), microbial biomass carbon (b) and easily oxidized organic carbon (c) to total soil organic carbon in different soil layers of tea gardens
2.2 土壤真菌群落特征
2.2.1  土壤真菌群落α多样性特征  不同茶园上层土壤各样本文库的覆盖度均达到99.85%及以上，说明土壤样品中被检测到的基因序列概率较高，此次测序结果能够真实有效地反映样本环境中真菌群落组成的情况。由表1可知，不同乡镇茶园土壤真菌有效OTU数目为点头镇>白琳镇>管阳镇>太姥山镇>磻溪镇；Shannon与Simpson为多样性指数，其数值越大说明物种多样性越高，其中不同茶园之间Shannon未表现出显著差异性（p>0.05），Simpson为白琳镇>太姥山镇>点头镇>磻溪镇>管阳镇；Ace和Chao1为菌群丰度指数，其值越大，土壤样品中真菌群落丰富度越高，不同茶园Ace值为点头镇>白琳镇>管阳镇>太姥山镇>磻溪镇，不同茶园Chao1指数为点头镇>白琳镇>管阳镇>太姥山镇>磻溪镇。综上，点头镇与白琳镇茶园土壤中真菌群落多样性程度较高，且Ace和Chao1与OTUs的变化规律基本一致。

表1 不同茶园土壤真菌的α多样性
Table 1  Soil fungi α diversity in different tea gardens 
	采样点
	α-Diversity

	
	OTUs
	Shannon
	Simpson
	Ace
	Chao1

	白琳镇
	529.67±11.62a
	2.87±0.31a
	0.26±0.05a
	588.08±24.86ab
	585.62±20.28ab

	磻溪镇
	353.67±84.31b
	3.40±0.39a
	0.11±0.05b
	363.52±87.54c
	363.72±87.27c

	管阳镇
	514.00±32.62a
	3.71±0.21a
	0.10±0.03b
	537.88±37.19b
	537.30±37.06b

	太姥山镇
	490.00±35.57ab
	2.92±0.12a
	0.22±0.02ab
	532.78±44.53b
	533.42±42.34b

	点头镇
	610.33±46.17a
	3.27±0.28a
	0.12±0.04b
	740.58±42.54a
	726.82±42.88a


注：同列不同小写字母表示土壤间差异显著（p＜0.05），所有值均为平均值±标准差（n=3），OTUs、Shannon、Simpson、Ace和Chao1均为微生物群落α多样性指数。

2.2.2  不同茶园土壤真菌群落β多样性特征  为了更清楚地呈现出不同茶园土壤真菌群落结构之间的差异，对每个茶园土壤上层样品基于OTU水平进行绘制主坐标分析（Principal co-ordinates analysis）。如图3所示，选择前两个主成分累计方差贡献率为56.13%，说明这两个主成分（PC1与PC2）是导致不同茶园表层土壤真菌群落组成差异的主要贡献者。图3中不同的点表示不同茶园土壤，点与点之间的距离越近，说明真菌群落结构越相似；反之，点距离越远群落结构差异越大。可以看出白琳镇、磻溪镇、太姥山镇三个地区之间的点距离较近，而管阳镇与点头镇分别于其他四个乡镇之间点距离较远，表明这两个乡镇茶园土壤真菌群落结构在OTU水平上与其他三个乡镇有较为显著的差异。
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图3 不同茶园土壤真菌的主成分分析
Fig 3  PCoA of soil fungal community structure in tea garden 
2.2.3  真菌群落门和属水平结构特征  如图4a所示，不同乡镇茶园土壤真菌门水平的群落组成主要包括子囊菌门（Ascomycota，33.38%~69.18%）、担子菌门（Basidiomycota，11.61%~52.87%）、毛霉门（Mucoromycota，3.69%~33.01%）、壶菌门（Chytridiomycota，0.08%~0.80%）和捕虫霉菌门（Zoopagomycota，0~0.16%）。由图4a可以看出，不同乡镇茶园土壤真菌群落在门水平上种类相同但在组成丰度上存在差异，其中磻溪镇与点头镇茶园土壤中子囊菌门的丰度均超过50%，而白琳镇与太姥山镇茶园土壤中担子菌门的丰度均超过50%。不同乡镇茶园土壤真菌群落在门水平组成上存在差异性。

如图4b所示，土壤真菌属水平的群落组成结构包括原隐球菌属（Saitozyma，7.23%~49.62%）、被孢霉属（Mortierella，0.98%~33.00%）、Pleuroascus（0~14.16%）、木霉属（Trichoderma，0.76%~3.79%）、黄丝曲霉属（Talaromyces，0.20%~3.53%）、Capronia（0~5.32%）、锥毛壳属（Coniochaeta，0~6.05%）、麻孢壳菌属（Gelasinospora，0~3.27%）、Westerdykella（0~3.52%）和青霉菌属（Penicillium，0.52%~1.04%）。不同乡镇茶园土壤中真菌群落在属水平上，无论是在物种组成情况上还是在组成丰度上都存在一定的差异。
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（图中相对丰度在每个处理中均小于1%的物种，合并为“Others”）

图4 茶园土壤真菌门（a）水平及属（b）水平群落组成
Fig 4  Community composition of fungi at phylum (a) and genus (b) level in tea garden soil

2.2.4  不同茶园真菌群落功能结构分析  借助FUNGuild对真菌功能群落进行预测分析，不同茶园土壤真菌包括共生、腐生、病理和复合4种营养型，并选取了相对丰度前十的真菌（图5a）。属于腐生营养型的真菌占不同茶园的19.60%、31.14%、57.78%、23.58%、24.18%，其中未界定腐生菌（Undefined Saprotroph）相对丰度最高，腐生营养型为磻溪镇、管阳镇和点头镇最主要的功能群落组成；属于病原-腐生营养型的真菌占不同茶园的50.00%、28.68%、13.59%、45.42%、10.89%，其中真菌寄生菌-未界定腐生菌（Fungal Parasite-Undefined Saprotroph）相对丰度最高，病原-腐生营养型为白琳镇、太姥山镇土壤最主要的功能群落组成；属于病原营养型的真菌占不同茶园的1.10%、2.98%、0.43%、0.42%、2.15%，其中植物病原菌（Plant Pathogen）相对分度最高。综上所述，不同乡镇茶园土壤主要真菌功能群落结构存在显著差异。其次，研究发现专性腐生营养型与兼性腐生营养型可以占到不同茶园真菌群落的67.17%、37.07%、79.20%、60.48%、69.71%，即当地茶园土壤真菌群落以腐生营养型为主。
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图5 茶园土壤真菌功能群的相对丰度（a）及腐生营养型雷达图（b）
Fig 5  Relative abundance of soil fungal functional groups in tea gardens (a) and saprophytic trophic radar (b)
2.3 不同茶园土壤真菌群落特征与土壤有机碳组分的关系分析
为了进一步阐明不同乡镇茶园土壤真菌群落特征对土壤有机碳组分的影响。在真菌群落多样性特征方面，选取不同茶园土壤真菌α多样性指数以及β多样性格局特征分别与各茶园活性有机碳组分作Spearman相关性分析以及冗余分析（图6）。通过Spearman相关性分析（图6a），发现不同土壤真菌α多样性指数与有机碳组分存在显著性相关，其中EOC与代表土壤真菌数量和丰度的（Ace、Chao1、OTUs和Simpson）四个指数均呈显著正相关，DOC与Simpson指数呈显著正相关。冗余分析结果显示（图6b），茶园土壤中真菌β多样性格局与DOC和EOC显著相关（p<0.05）。这说明真菌群落多样性特征对土壤中EOC与DOC分布具有显著影响。
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（图6a中，*表示呈显著性相关（p<0.05））

图6 真菌群落α多样性(a)和β多样性(b)与不同活性有机碳组分关系分析

Fig 6  Relationship analysis of α-diversity (a) and β-diversity (b) of fungal communities and different active organic carbon components
其次，在真菌群落组成结构方面，选取相对丰度排名前20位真菌属与不同活性有机碳组分之间进行Spearman相关性分析，以探究土壤真菌群落结构与不同活性有机碳组分的关系。如图7a所示，就DOC而言，Mortierella、Oidiodendron、Fusarium与之呈显著负相关（p<0.01），Pleuroascus、Cpronia、Chloridum、Cladophialophora、Periconia与之呈显著正相关（p<0.01）；就MBC而言，Moritierella、Westerdykella与之呈显著负相关（p<0.05），Pleuroascus、Cpronia、Cladophialophora、Hawksworthiomyces、Chloridum与之呈显著正相关行（p<0.05）；就EOC而言，Saitozyma、Periconia与之呈显著负相关（p<0.05），Gelasinospora与之呈显著正相关（p<0.05）。
在真菌群落功能方面，如图7b所示，选取相对丰度排名前十的腐生营养型真菌与土壤中不同活性有机碳组分进行Spearman相关性分析，探究真菌功能群落特征对不同有机碳组分的影响。研究发现，就SOC而言，专性腐生菌Undefined Saprotroph与之呈显著负相关（p<0.05）；就DOC而言，一类专性腐生菌以及三类兼性腐生菌与之呈显著负相关（p<0.05），此外还有一种兼性腐生菌与之呈显著正相关（p<0.05）；就MBC而言，一类兼性腐生菌与其呈显著正相关（p<0.05），一类兼性腐生菌呈显著负相关（p<0.05）；就EOC而言，一类兼性腐生菌和一类兼性腐生菌与其呈显著正相关（p<0.05）。综上，茶园土壤中腐生营养型真菌对土壤中不同有机碳组分存在一定程度的影响，其中兼性腐生菌的影响更为明显。
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（图7a中，*p<0.05 ；**p<0.01 ；***p<0.001）
图7 真菌优势菌属(a)和真菌功能群落(b)与不同活性有机碳组分关系分析
Fig 7  Analysis of the relationship between dominant genus of fungi (a) and functional communities of fungals (b) and different active organic carbon components
3 讨论

3.1 不同茶园土壤活性有机碳组分特征
在活性有机碳组分分布特征方面，不同乡镇茶园上层与下层土壤活性有机碳组分含量中，由于近地表受到植被凋落物的分解及其根系分泌物的影响，基本上茶园上层土壤的活性有机碳组分含量都高于下层土壤[23]。土壤中的EOC、MBC和DOC是主要活性有机碳组分，对土壤与外部环境变化的响应十分敏感，土壤中不同活性有机碳组分占总有机碳的比例与不同活性有机碳含量相比更能反映不同茶园土壤中有机碳转化与积累的过程[24]。研究发现，各茶园土壤EOC占总有机碳的比例都大于DOC和MBC。土壤EOC分配比例能从有机碳自身分解特征方面来指示有机碳的活性强度，比值越大说明土壤有机碳稳定性越弱，被分解的潜力越大[25]。磻溪镇茶园土壤中的EOC占比显著大于其他茶园土壤，有机碳活性较高。土壤MBC与总有机碳的比值即微生物熵可以反映土壤活性有机碳库的周转速率，一般在1%~5%之间[26]。不同乡镇茶园土壤MBC分配比例差异性不显著，且平均值在1.14%左右，处于较低水平，这有利于促进有机碳在土壤中的积累。土壤中DOC的分配比例能够反映土壤总有机碳的稳定性和损失情况，一般DOC的分配比例越高，土壤有机碳的活性越大，但稳定性越差[27]。各地茶园土壤中DOC含量的分配比例都小于1%，且管阳镇茶园土壤中的DOC含量所占比例小于其他茶园，说明该地茶园土壤中的有机碳表现出一定的稳定性，这与植茶年限延长后，土壤微生物活性降低从而降低有机矿化能力有关[28]，本研究中较低的微生物熵也支持了这一观点。
3.2 不同茶园土壤真菌群落特征
土壤微生物在土壤-植物系统中扮演着重要角色[29]。土壤真菌多样性及群落结构可以作为评价土壤健康状况的一项重要指标[30]。研究发现福鼎市典型茶园土壤真菌群落多样性指数即Shannon与Simpson数值处于适宜水平，具有较好的环境可持续性[31]。借助PCoA分析进一步发现来自同一茶园的土壤样品总体上呈聚集分布，而来自不同茶园的土壤样品则相对分散，表明土壤真菌群落组成在茶园空间序列上存在着一定差异，这可能是由于局地微环境以及人为活动导致的，但相关机理仍比较匮乏，关于茶园土壤真菌群落演变机制研究还有待于深入探究。不同乡镇茶园土壤真菌群落结构门水平中子囊菌门和担子菌门都是优势菌门，这与前人研究结果较为相符[10]。其中，子囊菌可调节土壤中动植物残体的分解[32]，担子菌门与植物共生形成菌根，有效提高土壤肥力，有利于作物的生长[33]。
3.3 真菌群落对活性有机碳组分的影响
真菌群落的多样性对于维系元素平衡具有重要意义[34]，本研究表明不同茶园土壤真菌群落特征对活性有机碳组分存在一定影响。通过Spearman相关性分析发现子囊菌门中Pleuroascus、Capronia、Chloridium等菌属与DOC和MBC呈显著正相关，但Westerdykella和镰刀菌属（Fusarium）与DOC和MBC呈负相关，Satiazyma和Periconia菌属与EOC具有显著负相关，被孢菌属与DOC与MBC具有显著负相关，因此可以判断上述子囊菌门真菌对茶园土壤中DOC、MBC的动态变化有着重要作用，是土壤碳库及养分转化的关键真菌类群，主要是因为子囊菌门能够快速代谢植物根际沉积的有机物，加快碳循环[35]，并且可通过释放有机酸来溶解难利用的磷，这对于提高茶树对病原体的抵抗力促进茶树生长有重要意义[36]。此外，腐生营养型真菌对于土壤固碳潜力具有较大影响，不同营养型真菌之间的相互作用会导致真菌组成结构变化，腐生营养型真菌对植物致病菌会产生一定的拮抗作用，从而达到抑制病理性真菌保护植物免受病害的效果[37]。综上，茶园土壤真菌群落特征变化的科学管理与监控是十分必要的，因为其可作为茶园碳库维系的一种潜在的生态调控方式，为深入了解茶园生态系统增汇减排影响因素，准确掌握茶园各组成碳周转奠定基础，有利于构建低碳生态茶园模式。
4 结论
（1）福鼎典型茶园土壤表现出上层活性有机碳组分含量大于下层土壤的分布规律，且在各活性有机碳组分占总有机碳的分配比例上，易氧化有机碳所占比例最大。

（2）福鼎典型茶园土壤真菌群落多样性呈现出一定地域性特征，以点头镇与白琳镇真菌群落多样性最为显著，优势菌门为子囊菌门、担子菌门等，优势菌属为原隐球菌属、被孢霉属和Pleuroascus等。
（3）通过冗余分析和Spearman分析发现，土壤中活性有机碳结构受到真菌群落多样性特征的显著影响，在真菌群落组成结构中子囊菌门与腐生营养型真菌在茶园土壤碳代谢过程中发挥着重要作用。
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