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不同地理种源甜龙竹土壤真菌群落结构与功能多样性
① 

陈  倩，辉朝茂，陶  航，覃万玲，王雨濛，肖正康，刘佳林，刘蔚漪* 

(西南林业大学林学院，竹藤科学研究院，丛生竹工程技术研究中心，昆明  650224) 

摘  要：为揭示甜龙竹(Dendrocalamus brandisii)不同地理种源土壤真菌群落的差异，以云南省保山昌宁(CN)、德宏芒市(MS)、临沧

沧源(CY)、临翔马台(MT)、普洱思茅(SM)、红河石屏(SP)、玉溪新平(XP)7 个地理种源地的甜龙竹土壤为研究对象，采用高通量测

序和 FUNGuild 功能预测的研究方法对土壤真菌进行了测定与分析，探讨了主要土壤因子与真菌群落的相关性。结果表明：①不同

地理种源甜龙竹土壤真菌群落 α 多样性和 β 多样性存在显著差异(P<0.05)，其中沧源地区的真菌多样性显著高于其他 6 个地区，昌

宁地区的真菌群落与其他 6 个地区的差异最大。②7 个地理种源甜龙竹土壤真菌群落的优势菌群，在门水平上依次是子囊菌门

(Ascomycota)、担子菌门(Basidiomycota)和被孢菌门(Mortierellomycota)，这些优势菌门占所有微生物的 90% 以上；在纲水平上依次

是伞菌纲(Agaricomycetes)、粪壳菌纲(Sordariomycetes)、散囊菌纲(Eurotiomycetes)和银耳纲(Tremellomycetes)；在属水平上，7 个地

区除石屏和新平以伞菌属(Agaricus)为优势属外，昌宁地区以 unclassified_p_Ascomycota 和古根菌属(Archaeorhizomyces)，沧源地区

以被孢霉属(Mortierella)和外瓶霉属(Exophiala)，芒市地区以 unclassified_c_Agaricomycetes 和粗糙孔属(Trechispora)，马台地区以青

霉属(Penicillium)和 unclassified_c_Sordariomycetes，思茅地区以 Saitozyma 和 Apiotrichum，为优势属。③土壤 pH(R2=0.775，P=0.001)、

有机质(R2=0.627，P=0.001)、速效钾( R2=0.548，P=0.002)和全氮(R2=0.542，P=0.003)是影响土壤真菌群落的主要土壤因子。④通过 

FUNGuild 功能比对发现，不同地理种源甜龙竹土壤真菌以腐生营养功能型为主，主要功能类群为真菌寄生–未定义的腐生菌。⑤昌

宁地区在门、纲和属水平上均具有较多未鉴定的真菌，且有高达 58.6% 的真菌功能未能注释。综上，不同地理种源甜龙竹土壤真

菌群落多样性、物种组成和真菌功能在空间尺度上存在显著差异，具有各自的地理特征。 
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Soil Fungal Community Structures and Functional Diversities of Different Geographical 
Provenances of Dendrocalamus brandisii 
CHEN Qian, HUI Chaomao, TAO Hang, QIN Wanling, WANG Yumeng, XIAO Zhengkang, LIU Jialin, LIU Weiyi* 
(College of Forestry, Southwest Forestry University, Academy of Bamboo and Rattan Sciences, Research Center of Clump 
Bamboo Engineering Technology, Kunming  650224, China) 

Abstract: In order to reveal the differences in soil fungal communities of different geographical provenances of Dendrocalamus 

brandisii, soil samples under Dendrocalamus brandisii were collected from 7 different geographical locations in Yunnan Province, 

which were Changning County of Baoshan City (CN), Mangshi County of Dehong Prefecture (MS), Cangyuan County of Lincang 

City(CY), Matai Township of Linxiang District of Lincang City (MT), Simao District of Pu’er City (SM), Shiping County of 

Honghe Prefecture (SP), and Xinping County of Yuxi City (XP), the fungal community structures were analyzed by using 

high-throughput sequencing technology and FUNGuild functional prediction, and their correlation with main soil factors were 

explored. The results showed: 1) There were significant differences in α diversity and β diversity of soil fungal community among 

different geographical provenances (P<0.05), in which CY was significantly higher than the other six regions, the fungal 

community structure of CN was most different from the other six regions; 2) At the phylum level, Ascomycota, Basidiomycota 

and Mortierellomycota were dominant in soil fungal community of 7 geographical provenances, accounted for more than 90% of 
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all microorganisms; At the class level, Agaricomycetes, Sordariomycetes, Eurotiomycetes and Tremellomycetes were dominant; 

At the genus level, Agaricus was the dominant in SP and XP, and the dominant genera were unclassified_p_Ascomycota and 

Archaeorhizomyces in CN, with Mortierella and Exophiala in CY, unclassified_c_Agaricomycetes and Trechispora in MS, 

Penicillium and unclassified_c_Sordariomycetes in MT, Saitozyma and Apiotrichum in SM; 3) Soil pH (R2= 0.775, P=0.00), 

organic matter (R2=0.627, P=0.001), available potassium(R2=0.548, P=0.002) and total nitrogen (R2= 0.542, P=0.003) were the 

main factors affecting fungal community; 4) Through FUNGuild functional comparison, it was found that soil fungal functional 

nutrition type of different geographical provenances of D.brandisii was mainly saprophytic nutrition type, and the main functional 

group was fungal parasite-undefned saprotroph. In conclusion, soil fungal community diversity, species composition and fungal 

function of different geographical provenances of D.brandisii are significantly different on the spatial scale with their own 

geographical characteristics. 

Key words: Dendrocalamus brandisii; Different geographical provenances; Fungal community; Function prediction 

 

竹具有生长快、成林快、生产周期短、生产力高

等特点，有助于减少贫困，改善人类生计，并有助于

减缓气候变化[1]，具有较高的经济、生态和社会价值。

中国有竹类 39 属 857 种，是世界上竹资源最丰富的

国家[2]，竹产业为竹主产区的社会经济发展赋能，是

中国许多农民家庭的主要收入来源 [3] 。甜龙竹

(Dendrocalamus brandisii)，其鲜笋品质优良、秆型高

大、秆材用途广泛，是一种典型的大型丛生竹，更是

世界一流的优质笋竹[4]。甜龙竹喜温暖湿润气候，属

于竹亚科牡竹属大型丛生竹的热性竹种，一般适宜生

长在低山、缓坡和河谷地带，适应能力较强，国内主

产于云南，包括保山、德宏、临沧、普洱、红河和玉

溪等州、市[5]。 

土壤是植物生长的基础，良好的土壤环境可以促

进植物生长[6]。竹生长发育所需要的绝大多数营养物

质、水分都来源于土壤，土壤是竹生长和竹笋品质形

成的基础[7]。同时，土壤为微生物的生长提供物质

和能量[8]，而微生物通过改良土壤、形成腐殖酸、

提高植物抗逆性等途径对植物生长发挥间接的促进

作用[9]。土壤真菌作为土壤微生物环境的核心成员

之一，对保持陆地生态平衡发展发挥着至关重要的

作用 [10]。真菌随着植被的生长逐渐形成独特的群落

结构和分布规律，对维持土壤微生物区系的平衡具有

重要作用[11]。目前，对土壤真菌群落结构与功能进行

解析已经成为深入理解生态系统功能和评价土壤生

态系统健康的重要基础。在复杂的生境中，了解驱动

和维持微生物多样性的关键因素，才能预测生态系统

对未来环境变化的响应策略。有研究发现，影响土壤

微生物群落分布的环境因子包括土壤理化性质和气

候因子两方面，影响土壤真菌群落分布的环境因子包

括土壤有机碳、全氮、全磷以及年降水量，而国内外

对于土壤真菌群落对环境因子的响应研究主要集中

在土壤因子方面[12]。杨凯等[13]研究发现，土壤 pH 是

影响真菌群落的主要环境因子，其次为有机质、电导

率和速效钾。徐祎萌等[14]的研究发现，土壤有效磷

含量(其次是 pH、速效钾和全氮)是影响土壤真菌群

落丰度和结构变化的主导因子。然而，不同地理种源

地甜龙竹的土壤性质与真菌群落之间的相互作用仍

知之甚少。 

近年来，关于不同地理种源甜龙竹的研究主要集

中在竹笋营养品质方面[15]，土壤微生物与植物的生

长及健康密切相关[16]，与水果果实品质具有一定的

相关性[17]，而对于竹笋品质与土壤微生物群落组成

和功能特征的相关性研究尚未见报道。因此，本研究

以云南省 7 个具有代表性的甜龙竹种源地土壤为研

究对象，通过研究不同地理种源甜龙竹土壤真菌群落

结构特征及多样性差异，探讨了不同种源甜龙竹土壤

因子与真菌群落结构之间的关系，进而对不同地理种

源甜龙竹土壤的真菌功能进行了预测，以期为丰富甜

龙竹林地土壤微生物的研究以及甜龙竹的可持续高

效经营和提高土壤质量提供科学依据和理论支持。 

1  材料与方法 

1.1  研究区概况 

 本研究选取云南省 7 个具有代表性的甜龙竹种

源地进行土样采集，分别为保山昌宁、德宏芒市、临

沧沧源、临翔马台、普洱思茅、红河石屏、玉溪新平

甜龙竹种植基地，各采样地基本情况如表 1 所示。7

个采样地均为人工纯林群落，管理方式为粗放管理，

采集时间为 2022 年 8 月 16 日至 9 月 8 日。 

1.2  土样采集 

在样区内选择生长状况和种植年限相近、生长健

康的甜龙竹竹丛作为采样点，每个研究区选择 3 个样

丛作为生物学重复进行土壤样品的采集，共计采集 
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表 1  采样地基本情况表 
Table 1  Basic information of sampling sites 

采样地 经度 纬度 海拔(m) 坡度 坡向

德宏芒市 98°23′17″E 24°26′37″N 1 022 13° 西坡

红河石屏 102°26′49″E 23°44′22″N 1 457 10° 西南坡

玉溪新平 101°35′21″E 24°0′28″N 1 226 11° 南坡

保山昌宁 99°39′48″E 24°31′32″N 1 229 10° 西坡

临翔马台 100°16′35″E 23°45′57″N 1 051 15° 西南坡

普洱思茅 101°8′5″E 22°44′17″N 1 236 17° 西坡

临沧沧源 99°14′43″E 23°11′47″N 1 425 13° 西南坡

 
21 个样品。土样采集具体过程为：先去除土壤表层

的凋落物和腐殖质，采用 5 点取样法采集 0 ~ 20 cm

土层样品，除去土壤中的植物根系及石块，混合均匀

后过 2 mm 筛，一份约 500 g 用无菌自封袋装好带回，

并做好标记，后续风干研磨后用于土壤因子的测定；

另一份约 5 g 新鲜土壤用无菌离心管装好置于液氮

中，带回实验室后保存在 −80 ℃ 冰箱中，用于土壤

DNA 的提取。 

1.3  土壤因子测定 

土壤因子的测定均参照中华人民共和国农业行业

标准执行。其中，pH 测定参照 NY/T 1377—2007[18]；

有机质(SOM)测定参照 NY/T 1121.6—2006[19]；有效磷

(AP)测定参照 NY/T 1121.7—2014[20]；速效钾(AK)测定

参照 NY/T 889—2004[21]；全氮(TN)测定参照 NY/T 

1121.24—2012)[22]；全磷 (TP)测定参照 NY/T 88—

1988[23]；全钾(TK)测定参照 NY/T 87—1988[24]。 

1.4  土壤 DNA 提取、高通量测序及生物信息学

分析 

根 据 MagAttract PowerSoil Pro DNA Kit 

(QIAGEN)说明书进行土壤微生物群落总基因组

DNA 抽提，使用 1% 的琼脂糖凝胶电泳检测抽提的

DNA 质量，使用 NanoDrop 2000( 美国 Thermo 

Scientific 公 司 ) 测 定 DNA 浓 度 和 纯 度 。 使 用

ITS1F/ITS2R引物对扩增 rRNA基因 ITS1F区(ITS1F，

CTTGGTCATTTAGAGGAAGTAA； ITS2R，GCTG 

CGTTCTTCATCGATGC) 进行扩增。PCR 反应体系

(20 μL)为：10×Buffer 2μL，2.5 mmol/L dNTPs 2 μL，

正向引物 (5 μmol/L)0.8 μL，反向引物 (5 μmol/L) 

0.8 μL，rTaq 聚合酶 0.2 μL，BSA 0.2 μL，模板 DNA 

10 ng，ddH2O 补足至 20 μL。反应条件：95  ℃ 预变

性 3 min，30 个循环 (95 ℃ 变性 30 s，55 ℃ 退火

30 s，72 ℃ 延伸 45 s)，72 ℃ 稳定延伸 10 min，10

℃直至停止。产物４℃保存，每样本 3 次重复。使用

NEXTFLEX Rapid DNA-Seq Kit 对纯化后的 PCR 产

物进行建库，利用 Illumina 公司的 Miseq PE300/ 

NovaSeq PE250 平台进行测序(上海美吉生物医药科

技有限公司)。 

测序得到原始数据后，用  FASTP 0.19.6 和 

FLASH1.2.11 进行质控和拼接，使用 UPARSE7.1 根

据 97% 的相似度对质控拼接后的序列进行操作分类

单元(OTU，operational taxonomic unit)聚类并剔除嵌

合体。比对数据库 UNITE，使用 RDP 注释软件的

朴素贝叶斯模型进行真菌物种分类注释，置信阈值设

为 0.7，并在不同物种分类水平下统计每个样本的群

落组成。原始序列已上传至 NCBI SRA 数据库(序列

号：PRJNA1060609)。 

1.5  数据统计与分析 

基础数据通过 Excel 2019、SPSS 25.0 进行统计

分析，采用 Mothur 软件计算 α 多样性指数 Chao1、

Shannon 指数等，并采用 Kruskal-Wallis 秩和检验进

行 α 多样性的组间差异分析；β 多样性分析使用基于

Bray-Curtis 距离算法的主坐标分析（PCoA），检验样

本间微生物群落结构的相似性，并结合 ANOSIM 非

参数检验分析样本组间微生物群落结构差异是否显

著；使用冗余分析(RDA)考察土壤化学指标对土壤真

菌群落结构的影响；使用 FUNGuild 推断真菌的功

能组，进行功能分类预测。 

2  结果与分析 

2.1  不同地理种源甜龙竹土壤性质 

由表 2 数据可知，不同地理种源地甜龙竹土壤性

质存在显著差异(P<0.05)，7 个地区的土壤 pH 均低

于 7，属于酸性土壤，其中思茅的 pH 最低，土壤酸

性最强，石屏的 pH 最高，土壤酸性较其他 6 个地区

更弱。沧源的 SOM 含量显著高于芒市、马台和思茅

(P<0.05)，和昌宁、石屏、新平差异不显著。马台的

土壤 AP 含量显著高于其他 6 个地区(P<0.05)，其中

石屏的 AP 含量最低。石屏的土壤 AK 含量显著高于

昌宁、芒市、沧源和思茅(P<0.05)，其中昌宁的含量

最低。新平的土壤 TN 含量显著高于芒市、马台和思

茅(P<0.05)，和昌宁、沧源、石屏差异不显著。马台

的土壤 TP 含量显著高于昌宁、芒市、思茅、石屏和

新平(P<0.05)，和沧源差异较小，其中思茅的含量最

低。新平的土壤 TK 含量显著高于其他 6 个地区

(P<0.05)，其中石屏的含量最低。 

2.2  不同地理种源甜龙竹土壤真菌多样性 

对7个地理种源甜龙竹土壤真菌α多样性进行单

因素方差分析及 Tukey-Kramer 检验，结果如图 1 所
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示。各地理种源甜龙竹土壤真菌 Shannon 多样性指

数和 Simpson 均匀度指数无显著差异，但各地区土壤

真菌 Sobs 指数、Chao 1 指数呈现显著差异(P<0.05)，

其中沧源的土壤真菌 α 多样性最高。 

表 2  不同地理种源甜龙竹土壤性质   
Table 2  Soil Characteristics of different geographical provenances of Dendrocalamus brandisii 

采样点 pH SOM(g/kg) AP(mg/kg) AK(mg/kg) TN(g/kg) TP(g/kg) TK(g/kg) 

昌宁 5.13 ± 0.13 bc 49.24 ± 4.47 ab 14.43 ± 6.01 b 59.58 ± 15.21 c 2.13 ± 0.55 ab 0.56 ± 0.03 bc 10.09 ± 0.74 d

芒市 4.92 ± 0.15 bc 32.08 ± 3.89 bc 3.24 ± 0.33 b 68.33 ± 9.82 c 1.76 ± 0.27 c 0.41 ± 0.02 bc 19.09 ± 1.15 b

沧源 5.56 ± 0.20 bc 64.83 ± 8.99 a 5.88 ± 0.65 b 205.83 ± 54.95 bc 3.41 ± 0.63 a 0.90 ± 0.05 a 17.59 ± 2.81 bc

马台 4.74 ± 0.01 cd 30.78 ± 1.49 bc 57.85 ± 12.07 a 361.67 ± 127.33 ab 1.79 ± 0.10 c 0.97 ± 0.12 a 14.20 ± 0.54 cd

思茅 4.33 ± 0.09 d 23.64 ± 2.44 c 13.80 ± 2.82 b 172.50 ± 62.37 bc 1.78 ± 0.29 c 0.38 ± 003 c 21.99 ± 0.98 b

石屏 6.50 ± 0.67 a 43.19 ± 2.55 abc 3.67 ± 0.40 b 498.33 ± 60.85 a 2.75 ± 0.15 ab 0.46 ± 0.01 bc 5.67 ± 0.31 e 

新平 5.80 ± 0.05 ab 53.10 ± 16.26 ab 5.71 ± 3.55 b 372.08 ± 74.74 ab 3.45 ± 0.74 a 0.62 ± 0.12 b 28.96 ± 1.58 a

注：表中数据为平均值 ± 标准差(n=3)；同列数据后不同小写字母表示不同地理种源地之间差异显著(P<0.05)。 

 

(图中*、**、***分别表示在不同地理种源地间差异在 P<0.05、P<0.01、P<0.001 水平显著；下同) 

图 1  土壤真菌群落 α 多样性指数 
Fig. 1  Alpha diversity index of soil fungal community  

 

对真菌群落进行 PCoA 分析(图 2)，并对组间群

落结构差异进行 ANOSIM 显著性检验，排序结果显

示，昌宁、芒市和思茅 3 个地区的土壤真菌群落较聚

集，沧源、马台、石屏、新平 4 个地区的土壤真菌群

落较分离，且昌宁离其他 6 个地区距离较远，说明昌

宁的土壤真菌群落与其他 6 个地区存在较大的差异，

而沧源和马台、石屏和新平之间有群落聚集的现象，

说明沧源和马台、石屏和新平的真菌群落结构具有相

似性。总体来说，7 个地区的甜龙竹土壤真菌群落结

构有显著差异(r=0.794，P=0.001)。 
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图 2  土壤真菌群落 PCoA 分析 
Fig. 2  Principal co-ordinates analysis of soil fungal community 

 
2.2  不同地理种源甜龙竹土壤真菌群落组成 

原始的 fastq 文件过滤掉低质量的读码、嵌合体

和附着序列后，7 个地区的土壤样品共获得真菌序列 

903 506 条，根据 97% 的相似性，进一步将其划分

为 2 409 个真菌 OTU。置信度阈值设为 0.7，7 个地

区的 Shannon 稀疏曲线均趋于平坦，即本次试验测

序数据量足够大，可以反映样本中绝大多数的微生物

多样性信息。将所有样本序列数抽平后，昌宁、沧源、

芒市、马台、思茅、石屏、新平土壤分别获得真菌序

列 121 967、219 188、110 868、116 749、116 914、

110 221 和 107 599 条。 

对获得的 OTU 序列进行分类注释，7 个地区的 

土壤真菌隶属于 16 门 63 纲 156 目 375 科 901 属。土

壤真菌群落在门水平上的物种组成如图 3A 所示，不

同地理种源甜龙竹土壤真菌在门水平上的主要优势

菌群有子囊菌门(Ascomycota，41.72% ~ 62.44%)、担

子菌门(Basidiomycota，18.72% ~ 45.23%)、未分类真

菌(unclassified_k_Fungi，2.55% ~ 17.55% )和被孢霉

门(Mortierellomycota，0.86% ~ 7.54%)，这 4 类优势

菌门占比高达 90% 以上。7 个地区中除了石屏以担

子菌门为第一优势菌门，其他 6 个地区均以子囊菌门

为第一优势菌门，担子菌门为第二优势菌门。未分类

真菌、被孢霉门、接合菌门(Rozellomycota)和球囊菌

门(Glomeromycota)的平均相对丰度在 7 个地区呈显

著差异(P<0.05)，昌宁的未分类真菌、沧源的被孢霉

门、新平的接合菌门、芒市的球囊菌门的平均相对丰

度高于其他地区(图 3B)。 

在纲水平上，不同地理种源甜龙竹土壤真菌以伞

菌纲(Agaricomycetes，9.85% ~ 42.14%)、粪壳菌纲

(Sordariomycetes， 7.50% ~ 38.66%) 、 散 囊 菌 纲

(Eurotiomycetes， 7.07% ~ 14.93%) 、 银 耳 纲

(Tremellomycetes，2.55% ~ 17.55%)为优势菌纲(图

4A)。且在丰度前 10 位的菌纲中，除了伞菌纲，其他

9 个菌纲在不同地理种源地的土壤间均存在显著差

异(P<0.05)，其中马台的粪壳菌纲、思茅的银耳纲、

昌宁的 unclassified_k_Fungi、unclassified_P_Ascomycota

和 古 根 菌 纲 (Archaeorhizomycetes) 、 新 平 的

Mortierellomycetes 高于其他 6 个地区(图 4B)。 

 

图 3  土壤真菌群落门水平的物种组成(A)和差异物种(B) 
Fig. 3  Species composition (A) and differential species (B) of soil fungal community at phylum level 

 
在属水平上(图 5)，7 个不同地理种源甜龙竹土

壤真菌均有各自相对丰度最高的菌属，其中昌宁的

unclassified_p_Ascomycota、unclassified_k_Fungi 和古

根菌属(Archaeorhizomyces)相对丰度最高；沧源的被

孢霉属(Mortierella)和外瓶霉属(Exophiala)相对丰度

最高；芒市的 unclassified_c_Agaricomycetes、粗糙孔

属(Trechispora)和 unclassified_c_Archaeorhizomycetes

相对丰度最高；马台的青霉属 ( P e n i c i l l i u m )和 
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图 4  土壤真菌纲水平的物种组成(A)和差异物种(B) 
Fig. 4  Species composition and differential species of soil fungal community at class level 

 
unclassified_c_Sordariomycetes 相对丰度最高；思茅

的 Saitozyma 和 Apiotrichum 相对丰度最高；石屏和

新平的伞菌属(Agaricus)相对丰度最高。 

 

图 5  土壤真菌属水平的物种组成 
Fig. 5  Species composition of soil fungal community at genus level 

 
2.3  土壤因子与土壤真菌群落的关系 

对不同地理种源甜龙竹土壤真菌进行 dR-RDA

分析(图 6)，研究土壤因子与样点、微生物群落间的

关系，结果显示，第一排序轴的解释量为 11.79%，

第二排序轴的解释量为 9.16%。pH、有机质(SOM)、

速效钾(AK)、全氮(TN)对土壤真菌的贡献度较高，

是影响真菌群落结构的主要因子(pH 的 R2=0.775，

P=0.001；SOM的 R2=0.627，P=0.001；AK的 R2=0.548，

P=0.002；TN 的 R2=0.542，P=0.003)(表 3)。 

在此基础上，进一步筛选对真菌群落影响较大的

土壤因子，利用 Pearson 相关系数进行分析。相关性

热图(图 7)表明，pH、SOM 与梳霉门(Kickxellomycota)

呈 极 显 著 正 相 关 ( P < 0 . 0 1 ) ， 与 被 孢 霉 门

(Mortierellomycota)呈显著正相关(P<0.05)；TN 与梳

霉门呈显著正相关(P<0.05)，与被孢霉门呈极显著正

相关(P<0.01)；AP 与壶菌门(Chytridiomycota)呈极显

著正相关(P<0.01)；AK 与毛霉门(Mucoromycota)呈显

著负相关(P<0.05)，与球囊菌门(Glomeromycota)呈极

显著负相关(P<0.01)。在属水平上，SOM、pH 和 TN

与被孢霉属(Mortierella)呈显著正相关(P<0.05)；AK、

pH 和 TN 与伞菌属(Agaricus)呈显著正相关(P<0.05)； 

 

图 6  土壤真菌的 dR-RDA 分析 
Fig. 6  dR-RDA analysis of soil fungi 

表 3  Envfit 环境因子 
Table 3  Envfit environment factors 

环境因子 RDA1 RDA2 R2 P 

pH 0.502  0.865  0.775  0.001 

SOM 0.016  1.000  0.627  0.001 

AP –0.188 –0.982  0.139  0.267 

AK 0.972  0.234  0.548  0.002 

TN 0.484  0.875  0.542  0.003 

TP 0.228  0.974  0.038  0.711 

TK 0.863  –0.506  0.230  0.079 
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(图中*、**、***分别表示相关性在 P<0.05、P<0.01、P<0.001 水平显著) 

图 7  土壤因子与真菌门(A)、真菌属(B)相关性热图 
Fig. 7  Correlation heatmaps between soil factors with fungal phylum (A) and fungal genus (B) 

 
AK 则表现出更多的负相关关系，与 Archaeorhi-

zomyces 、 unclassified_o_Agaricales 、 unclassified_ 

p_Ascomycota、unclassified_c_Archaeorhizomycetes 均

呈显著负相关性(P<0.05)。 

2.4  土壤真菌群落功能预测 

利用 FUNGuild 功能预测工具对不同地理种源

甜龙竹土壤真菌群落进行分析(图 8)，按照营养方式

将其功能划分为 3 种营养型，分别为病理营养型

(pathotroph)、共生营养型(symbiotroph)和腐生营养型

(saprotroph)。在此基础上，通过它们对于环境资源的

吸收利用采取的相似方式进行划分，包括 12 个，分

别为动物病原菌(animal pathogens)、丛枝菌根真菌

(arbuscular mycorrhizal fungi) 、 外 生 菌 根 真 菌

(ectomycorrhizal fungi)、杜鹃花类菌根真菌(ericoid 

mycorrhizal fungi)、叶内生真菌(foliar endophytes)、

地衣寄生真菌(lichenicolous fungi)、地衣共生真菌

(lichenized fungi)、菌寄生真菌(mycoparasites)、植物

病 原 菌 (plantpathogens) 、 未 定 义 根 内 生 真 菌

(undefined root endophytes) 、 未 定 义 腐 生 真 菌

(undefined saprotrophs) 和 木 质 腐 生 真 菌 (wood 

saprotrophs)。其中，昌宁未鉴定真菌的丰度占比最高

(58.6%)，其次是石屏和新平未定义的腐生真菌占比

较高，分别为 51.1% 和 40.6%，其他 4 个地区除未

鉴定和未定义真菌外，思茅的寄生–未定义腐生真菌

(Fungal parasite-undefned saprotroph，18.21%)、

芒市的木质腐生真菌 (wood saprotroph，11.32%)、

沧源的内生–凋落物腐生–土壤腐生–未定义腐生

真菌(endophyte-litter saprotroph-soil sapioto-undefined 

saprotroph)占比高于较其他地区。 

 

图 8  土壤真菌群落功能预测 
Fig. 8  Functional prediction of soil fungal community 
 

3  讨论 

3.1  不同地理种源甜龙竹土壤真菌群落结构的差异 

本研究 21 个土壤样品中共检测到真菌 16 门 63

纲 156 目 375 科 901 属，在门水平上，子囊菌门

(Ascomycota)和担子菌门(Basidiomycota)是甜龙竹土

壤中的两大优势菌门，这与之前对甜龙竹土壤真菌的

研究结果一致[25]。这两类菌门不仅在甜龙竹土壤样

本研究中经常观察到，而且在蒙古栎根系和根区土壤

中[26]，在桂西北石漠化区不同植被恢复类型(落叶阔

叶林、落叶常绿阔叶混交林、常绿阔叶林和自然封育

林)中[27]也被检出。说明子囊菌与担子菌这两类真菌

不是甜龙竹的特有菌群，而是较普遍和典型的陆生型

真菌。子囊菌与担子菌均属于腐生营养型真菌，在植

物纤维和木质素等难以降解的有机质周转方面承担
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主要分解角色，更适应土壤含水量较低及通气条件好

的环境[28]，而且其组成动态变化通常为早期贫瘠土

壤中一般以子囊菌为主，而在后期演替的土壤环境中

则以担子菌为主[29]。 

本研究中，虽然 7 个地区的优势菌群基本相同，

但各地区优势菌群的组成结构差异明显，其中思茅的

子囊菌和担子菌两类菌门总的相对丰度，石屏的芽枝

霉门(Blastocladiomycota)、昌宁的 unclassified＿k＿

Fungi、沧源的 Mortierellomycota、新平的接合菌门

(Rozellomycota)、马台的壶菌门(Chytridiomycota)和

芒市的球囊菌门(Glomeromycota)的相对丰度高于其

他地区，说明各地区除了广泛存在的子囊菌门和担子

菌门，都有各自占比较高的菌群。子囊菌被认为是土

壤有机质分解的关键参与者[30]，并且通过参与根系

渗出、同化和有机质降解，在很大程度上主导了活跃

的真菌群落 [31]。此外，子囊菌门、芽枝霉门、

Mortierellomycota、Olpidiomycota 和壶菌门可以在植

物和动物的残肢上腐生并分解其残骸[32]。球囊菌门能

与植物形成丛枝菌根，并能直接吸收养分[33]。接合菌

门和 Zoopagomycotan 从入侵植物中获取营养[34]。这

些表明生态位中的真菌执行着各种任务。 

在纲水平上，各地区的真菌构成比例差异显著，

本研究发现，沧源、芒市、马台、思茅、石屏和新平

6 个地区的粪壳菌纲 (Sordariomycetes) 和伞菌纲

(Agaricomycetes)的丰度占比均高于其他菌群，只有

昌宁地区是古根菌纲(Archaeorhizomycetes)、unclassi-

fied＿k＿Fungi 和 unclassified＿p＿Ascomycota 的相

对丰度较高。古根菌在系统发育上是位于子囊菌门类

下的真菌，由数百种隐秘繁殖的丝状物种组成，这些

物种不形成可识别的菌根结构并具有腐生潜力，但在

根和根际土壤中无处不在，并显示出生态系统和宿主

根系栖息地的特异性[35]。值得关注的是，昌宁地区还

有两种未鉴定的菌群占比较高，这也说明了在真菌群落

的组成上昌宁地区有其特殊性，其还需进一步研究。 

在属水平上，思茅的 Saitozyma，芒市的 unclassi-

fied_c__Agaricomycetes、粗糙孔属(Trechispora)，石

屏和新平的伞菌属(Agaricus)都属于担子菌门，在甜

龙竹的生长发育方面，担子菌门常与植物共生形成菌

根，促进甜龙竹的养分吸收。昌宁的 unclassified_p__ 

Ascomycota、古根菌属(Archaeorhizomyces)，沧源的

外 瓶 霉 属 (Exophiala) 和 芒 市 的 unclassified_c__ 

Archaeorhizomycetes 都属于子囊菌门，在土壤稳定

性、植物生物质分解和与植物的内生相互作用中发挥

作用[36]。有研究表明，被孢霉属(Mortierella)是一类

潜在的生物防治真菌，可以抑制一些病原菌[37]，一些

被孢霉真菌能促进植物的生长，是植物生长促生菌，这

也说明沧源和马台土壤中的有益真菌数量较多。 

3.2  不同地理种源甜龙竹土壤因子对真菌群落的

影响 

任何环境因素包括植被类型、海拔、气候、土壤

理化性质等的改变都可能使土壤微生物群落结构在

一定程度上发生变化[38]。而土壤微生物又是提高土

壤肥力、改善土壤健康的关键[39]。土壤因素已被证

实对区域和大陆尺度的微生物群落组成土壤中的微

环境及对土壤微生物的组成具有刺激作用[40]。本研

究中，通过筛选对土壤真菌群落影响较大的土壤环境

因子，并对其与真菌群落在门水平上进行相关分析发

现，土壤 pH、SOM、AK 是影响真菌群落的主要因

子。而相关性热图分析表明，pH、SOM、TN 与梳霉

门 (Kickxellomycota)和被孢霉门 (Mortierellomycota)

有 显 著 的 正 相 关 关 系 (P<0.05) ， AK 与 毛 霉 门

(Mucoromycota)呈显著负相关(P<0.05)，且在属水平

水平上，SOM、pH 和 TN 与土壤真菌群落表现出较

多的正相关性，而 AK 则表现出更多的负相关性。有

研究发现，接合菌门的被孢霉科能分解土壤中的糖类

和简单多糖物质，有利于改善酸性土壤中的养分状

况，保护植物根系，促进植物生长，是土壤有机质和

养分含量丰富的标志[41]。可见，土壤 pH、SOM、TN

和 AK 是影响接合菌门数量的关键因子，各地理种源

地可以通过施加肥料来增加土壤中的 SOM 和 TN 含

量，改善土壤条件，促进甜龙竹的生长。壶菌门是一

类寄生真菌，会传染多种植物病毒并且有很强的感染

能力[42]。本研究发现，AP 与壶菌门呈极显著正相关

(P<0.01)，说明土壤中 AP 的含量可能会增加真菌壶

菌门的感染性。球囊菌门促进植物吸收和利用土壤中

的速效养分并促进植物适应盐分胁迫环境[43-44]。本研

究中，AK 与球囊菌门呈极显著负相关(P<0.01)，说

明 AK 含量越多越不利于球囊菌门的合成，从而对土

壤中有机物质的分解和作物利用土壤中的养分产生

影响。接合菌门、球囊菌门和壶菌门真菌对环境的适

应能力强，能够在盐碱地及贫瘠环境中生存；而担子

菌门和子囊菌门真菌的环境适应能力差，适合在土壤

肥力好、养分充足的土壤中生存[45]。这一结果与本

研究中子囊菌门和担子菌门真菌与大部分土壤营养

元素呈正相关，而接合菌门和球囊菌门真菌与营养元

素呈负相关的结果相似。由此可知，这些优势菌群会

受到土壤化学性质的影响。因此，了解非生物因子与

微生物之间的相互关系，对于揭示植物与微生物之间
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的相互作用及机制，以及理解微生物在这一生态位中

的作用具有重要意义。 

3.3  不同地理种源甜龙竹土壤真菌群落功能的

差异 

不同地理种源甜龙竹土壤真菌群落结构的变化

也使得土壤真菌在功能特征上产生了差异。本研究

中，通过 FUNGuild 对不同地理种源甜龙竹土壤真菌

功能进行预测，不同地理种源甜龙竹土壤真菌营养型

主要分为病理营养型、共生营养型和腐生营养型 3

种。其中，共生营养型真菌可减少病原菌的定殖，对

植物致病菌产生拮抗作用，致使病理型真菌生长受阻

以保护植物免受病害侵害[46]；而腐生营养型真菌主

要有分解有机物、增加养分可利用率等作用[47]，两

者都在生态系统中发挥各自重要的作用。在这 3 种真

菌营养型中，7 个地区土壤真菌群落中腐生营养型的

相对丰度最高，由于腐生真菌是土壤与凋落物之间养

分循环的重要参与者，与碳循环和养分的分解密切相

关[48]，所以这可能与甜龙竹林地表堆积大量凋落物，

增加土壤中碳的输入有关，这不仅为腐生真菌提供了

底物，又能促进甜龙竹自身的生长。7 个地区中除未

鉴定和未定义的真菌功能外，思茅的寄生–未定义腐

生菌、芒市的木质腐生菌、沧源的内生–凋落物腐生–

土壤腐生–未定义腐生菌的相对丰度较高。木质腐生真

菌能起到传导水分和增强植物吸水能力的功能[49]，各

地区存在的木质腐生菌有利于甜龙竹林在无管理措

施下，保持土壤水分的传输，维持竹子的生长需求。

此外，内生真菌与甜龙竹能形成共生关系，甜龙竹为

内生真菌提供生长所需的营养，内生真菌则通过调节

甜龙竹体内植物激素水平，促进甜龙竹的生长[50]。

本研究中昌宁地区存在一半多的真菌功能未能注释，

这些复杂的土壤真菌功能还有待进一步的深入研究。 

4  结论 

在 7 个地理种源甜龙竹土壤中，沧源的土壤真菌

多样性高于其他 6 个地区，昌宁的土壤真菌群落结构

较其他地区差异大，且不同地理种源甜龙竹土壤真菌

群落物种组成在门、纲和属水平上均存在差异物种，

优势菌群的构成比例差异明显。pH、有机质、速效

钾和全氮是引起各地理种源地土壤真菌群落变化的

主要土壤因子。7 个地区的土壤真菌功能也具有显著

差异，其中，昌宁地区具有大量未鉴定的真菌和未注

释的功能，具有特殊性。综上可知，不同地理种源甜

龙竹土壤真菌群落组成和真菌功能在空间尺度上具

有显著差异，而这些微生物差异可能与各地理种源甜

龙竹笋品质差异有关。 
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