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摘要:【目的】为探究毛乌素沙地不同林龄樟子松人工林土壤真菌群落组成与构建过程，揭示林龄对土壤真菌组成与功能

的影响。【方法】以陕西榆林 26 a、32 a、43 a樟子松人工林为研究对象，采用野外调查、Illumina Miseq高通量测序、零模

型推断和 FUNGuild功能预测相结合的研究方法，系统分析土壤真菌群落多样性、组成、群落构建过程和功能特征，阐明

土壤真菌群落与土壤理化性质的相关性。【结果】（1）不同林龄樟子松人工林的土壤真菌群落 α多样性和 β多样性均无显

著差异（P > 0.05）。毛乌素沙地樟子松人工林共检测出土壤真菌 5门 23纲 62目 133科 285属，其中丝盖伞属为各林龄

组的优势属（相对丰度最高）。随着林龄增加，假基块菌属、贵州垫盘菌属和 Sphaerosporella 相对丰度明显上升。（2）在土

壤真菌中，除其他营养型外，共生营养型占主导地位，其次为腐生营养型。随林龄增加，共生营养型真菌中外生菌根真菌

相对丰度显著上升（P < 0.05），腐生营养型真菌相对丰度显著下降（P < 0.05）。土壤理化性质与土壤真菌功能无显著相关

性（P > 0.05）。基于系统发育零模型的分析显示，扩散限制是该地区樟子松人工林土壤真菌群落构建的主要过程。

【结论】毛乌素沙地樟子松人工林中，随着林龄的增加，樟子松人工林土壤真菌群落结构相似且稳定，土壤真菌功能向更

有利于植被生长的方向演替，群落构建过程主要受真菌的出生、死亡、迁移、迁出等影响。
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Abstract: [Objective]  To  explore  the  composition  and  assembly  process  of  soil  fungal  communities  in
Pinus sylvestris var. mongolica plantations of different ages in the Mu Us Sandy Land, Shaanxi Province of
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northwestern  China  and  to  reveal  the  effects  of  stand  age  on  composition  and  function  of  soil  fungi.
[Method]  Soil  samples  were  collected  associated  with  26,  32,  43  years  old P.  sylvestris  var. mongolica
plantations in the Mu Us Desert to identify and analyze the composition, diversity, assembly and function of
soil  fungal  communities  based  on  field  investigation,  Illumina  Miseq  high-throughput,  iCAMP  and
FUNGuild  platform. [Result]  (1)  No significant  difference  in  the  α  diversity  or  β  diversity  of  soil  fungal
communities was detected for P. sylvestris var. mongolica with stand aging (P > 0.05). A total of 285 genera
of soil  fungi  from 5 phylums,  23 phylums,  62 orders,  133 families were obtained,  and the highest  relative
abundance of soil  fungi of different forest ages were all  from Inocybe.  With the increase in forest age, the
relative abundance of Genabea, Pulvinula and Sphaerosporella increased significantly. (2) In soil fungi, in
addition  to  other  trophic  types,  symbiotic  trophic  types  dominated,  followed by  saprophytic  trophic  types.
There was a significant increase in relative abundance of symbiotic fungi (P < 0.05)， and the saprotrophic
fungi decreased significantly (P < 0.05) with increasing forest age. No significant correlation (P > 0.05) was
found  between  soil  physical  and  chemical  properties  and  soil  fungal  functions.  The  community  assembly
process  of  soil  fungi  in  P.  sylvestris  var.  mongolica  plantations  of  different  forest  ages  was  mainly
dominated by diffusion limitation. [Conclusion]  In Pinus sylvestris var. mongolica plantations  of  the  Mu
Us  Sandy  Land,  as  forest  age  increases,  the  soil  fungal  community  structure  becomes  more  similar  and
stable.  The  function  of  soil  fungi  is  more  favorable  to  tree  growth.  The  community  assembly  is  mainly
influenced by fungal birth, death, migration and emigration,
Key words: Pinus sylvestris var. mongolica; soil fungi; community composition; community construction;
functional characteristics

土壤真菌在土壤微生物中的数量仅次于细菌，

在高等植物生长发育过程中发挥着重要作用，它驱

动着生态系统物质循环和能量流动过程[1]。在森林

生态系统中，土壤真菌与植物之间的相互作用是森

林生态系统地上部分与地下部分相互联系的重要纽

带。土壤真菌作为生态系统的分解者之一，能产生

多种胞外酶分解有机物，分解土壤中其他生物无法

分解的木质纤维素[2]，为植物提供矿质营养，从而间

接影响植物生长[3]。同时，真菌参与土壤物质转化、

养分循环和能量转化，通过分解土壤有机质为植物

提供有效养分，促进土壤团聚体形成以改善土壤结

构[4]。植物凋落物及其根系分泌物也为土壤真菌提

供有机能量物质和氮源等营养物质，驱动真菌群落

构建，使土壤微生物群落结构和功能发生相应变

化。因此，土壤真菌群落的变化可以预测环境和土

壤肥力变化，是评价其所在生态系统稳定性的重要

指标之一。

群落构建机制对解释生物多样性的维持、群落

稳定性和生态系统功能至关重要。目前，基于确定

性过程的生态位理论和基于随机过程的中性理论被

普遍认为是理解微生物群落构建的两个重要机制[5]。

生态位理论认为，由于不同微生物对栖息地的偏好

和适应能力不同，微生物群落是由确定性的非生物

因素（如光照、温度、水分、养分等环境因素）和生物

因素（如物种相互竞争、捕食、寄生等）共同决定

的[6−7]；中性理论则认为随机过程（如出生、死亡、迁

移、扩散）塑造了微生物群落结构[7−8]。Vellened[9]在
2010年将生态位理论和中性理论整合起来统称为群

落构建，并且将驱动生物群落构建的因素归纳为选

择、扩散、漂变和多样性。近年来，越来越多的学者

通过大量研究证实了这一观点，即群落构建是这两

种理论共同作用的结果。但在不同情况下，这两种

机制的相对重要性有所不同。陈瑞蕊等[10]发现，环

境过滤是土壤细菌群落构建过程的主要影响因子。

王永龙等[11]则认为土壤外生菌根真菌的群落构建主

要由随机过程主导。因此，确定不同条件下，土壤微

生物的群落构建机制及其影响因素，能让我们更全

面地解释植物−土壤−微生物的相互关系。

樟子松（Pinus sylvestris var. mongolica）是一种

喜光、深根性树种，具有耐寒性强、适应性强、抗逆

性强等特点[12]，是农田防护林和防风固沙林不可或

缺的组成部分。樟子松原产于黑龙江大兴安岭地

区，20世纪 50年代，由于“三北”防护林工程的建

设，樟子松被广泛引种种植至我国北方干旱、半干旱

风沙区[13]。近年来，“三北”地区的樟子松人工林普

遍出现枝叶枯黄、病虫害、天然更新慢等现象。在对

水分、光照、土壤理化等影响因子进行大量研究后，

学者开始聚焦于樟子松根区微生物，包括根际微生

物及土壤微生物[14−15]。目前，对樟子松人工林土壤

真菌群落组成中的多样性、相对丰度与功能方面已
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有大量研究[16]，但由于不同林龄樟子松土壤养分有

效性的变化，土壤真菌群落的构建过程在不同林龄

间可能存在差异。鉴于此，本研究以毛乌素沙地不

同林龄樟子松人工林为研究对象，采用 Illumina Miseq
高通量测序的研究方法，鉴定分析不同林龄樟子松

人工林土壤真菌群落组成及群落构建过程，揭示樟

子松人工林林龄变化对土壤环境及土壤真菌群落的

影响，为樟子松人工林的经营管理提供理论依据和

科技支撑。 

1   研究区概况与研究方法
 

1.1    研究区概况

研究区位于陕西省榆林市红石峡沙地植物园

（38°20′08′′ ~ 38°20′12′′ N，109°42′08′′ ~ 109°43′57′′
E），地处毛乌素沙地东南缘，海拔 1 100 m。该区域

属暖温带大陆性季风气候，光照充足，太阳辐射强，

干燥多风。冬季寒冷干燥降水少，春季频繁发生春

旱。雨水分布不均，主要集中在夏季。无霜期 90 d
左右，年均气温 8.3 ℃，年平均降水量 365.7 mm，年
蒸发量 1 174 mm，年均日照时间为 2 558.6 h。风沙

土为主要土壤类型[17]。该区域属于草原气候，天然植

物主要为沙生植物，包括筐柳（Salix linearistipularis）、
黑 沙 蒿 （Artemisia  ordosica）、沙 竹 （Psammochloa
villosa）、 沙 米 （Agriophyllum  pungens）、 寸 苔 草

（Carex  duriuscula）、冰草（Agropyron  cristatum）、鬼
针草（Bidens pilosa）、蒺藜（Tribulus terrestris）等[18]。 

1.2    土壤样品采集与处理

在樟子松生长最旺盛的 7月，结合历史资料和

实地勘测，选择立地条件、管理措施相同的人工林开

展土壤样品采集工作。以 26 a、32 a、43 a樟子松人

工林为研究对象，3个林龄样地面积均大于 5 000 km2。

在 3个不同林龄样地内随机设置 5个 20 m × 20 m
的样方，并分别进行每木检尺（表 1）。在每个样方

内，选取间距 10 m以上的 3株标准木作为采样对

象，在距树干 1 m处除去地表覆盖物后，采集 0 ~
20 cm土壤样品 [19−22]。将同一样地的 3棵标准木土

壤样品充分混合，装入塑封袋中并编号。3个样地共

获得 15份土壤样品。将所获得的土壤样品分为两

份，一份用于土壤理化性质测定，另一份置于−4 ℃

便携式保温箱保存带回实验室，用于土壤真菌高通

量测序。 

1.3    土壤理化性质测定

NH+4

NO−3

土壤孔隙度（soil  porosity，SP）和土壤含水量

（soil  water  content，SWC）采用环刀干燥称重法测

定，pH分析仪（上海雷磁，中国）测定土壤 pH，重铬

酸钾稀释热法测定土壤有机质（soil organic carbon，
SOM）[23]，靛酚蓝比色法测定全氮 （total  nitrogen，
TN），钼锑抗比色法测定全磷（total phosphorus，TP），
碱解扩散法测定有效氮（available nitrogen，AN），碳
酸氢钠法测定有效磷（available phosphorus，AP），乙
酸铵浸提法测定速效钾（available potassium，AK），
土壤铵态氮（ammoniacal nitrogen， -N）使用氯化

钾溶液浸提和靛酚蓝比色法测定，土壤硝态氮

（nitrate nitrogen， -N）用双波长紫外分光光度计

法测定。 

1.4    土壤真菌高通量测序

使用 PowerSoil  DNA Isolation  Kit试剂盒提取

DNA，使用引物 ITS1（5′-TCCGTAG GTGAACCTGC
GG-3 ′ ）和 ITS2（5 ′ -GCTGCGTTCT  TCATCGATGC-
3′）[24]对真菌 ITS1区段的 PCR进行扩增，每个样本

设置 3次重复。将同一样本的 PCR产物混合后，用 2%
琼脂糖凝胶电泳检测，PCR产物使用 AxyPrepDNA
凝胶回收试剂盒（AXYGEN公司）切胶回收，用 Tris
HCl洗脱后再次进行 2% 琼脂糖电泳检测[25−26]。合

格后再使用 Miseq上机测序。以上测序工作由北京

奥维森生物科技有限公司协助完成。使用 uparse聚
类法将得到的数据聚类生成 OTUs，对 97% 相似水

平下的 OTU进行生物信息统计分析，并在界，门，

纲，目，科，属水平注释其群落的物种信息[22]。 

1.5    数据处理与分析

采用 R-4.3.3中的 Vegan包计算樟子松土壤真

菌的 Alpha多样性指数、NMDS，使用 iCAMP包执

行基于系统发育分箱（bin）的零模型分析，使用

Origin 2021绘制柱状堆积图和相关性热图。基于

FUNGuild数据库分析结果划分土壤真菌的功能类

别[27]，选取置信水平为极可能和很可能的 OTUs及
其类别，将土壤真菌划分为共生营养型、腐生营养型

和病理营养型，将复合营养型真菌全部归为其他营

养型[28]。 

2   结果与分析
 

2.1    土壤真菌群落多样性

毛乌素沙地樟子松人工林土壤样品共获得 OUT
837个，能鉴定到属水平的土壤真菌 OUT 529个。
26 a人工林中土壤真菌 Chao 1指数显著高于 43 a

 

表 1    研究样地基本信息

Tab. 1    Basic information of research plots

龄组 林龄/a 平均树高/m 平均胸径/cm 郁闭度

MUh 26 9.91 ± 1.02 14.15 ± 3.05 0.72

MUn 32 13.05 ± 0.94 18.63 ± 2.46 0.80

MUm 43 14.65 ± 0.81 21.98 ± 3.04 0.76
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人工林（P < 0.05），Shannon-Wiener指数和 Simpson
指数在林龄间无显著差异（P > 0.05，表 2）。Bray-
Curtis的 NMDS分析 （图 1）及 Anosim分析结果

（表 3）显示，不同林龄樟子松人工林土壤真菌 β多
样性也无显著差异，表明各个林龄土壤真菌群落结

构相似。 

2.2    土壤真菌群落组成

毛乌素沙地樟子松人工林土壤真菌隶属于 5门
23纲 62目 133科 285属。在门水平上（图 2a），子
囊菌门和担子菌门为优势门，平均相对丰度分别为

69.90% 和 29.68%。随林龄增加，子囊菌门相对丰

度逐渐升高，担子菌门相对丰度逐渐降低。在属

水平上（图 2b），土壤真菌优势属和常见属共 13种，
且不同林龄的优势属存在差异，26 a人工林优势属

为 Delastria、丝盖伞属、革菌属，近熟林优势属为棉

毛菌属、丝盖伞属，43 a 人工林优势属包括丝盖伞

属、Delastria、Sphaerosporella。随林龄增加，丝盖

伞属相对丰度含量逐渐增多，Delastria 先减小后

增大。

毛乌素沙地樟子松人工林土壤真菌其他营养型

真菌占比最大（图 2c）。其次为共生营养型真菌

（15.13% ~ 24.13%），其中主要为外生菌根真菌，且

其丰度随林龄增大而增加。腐生营养型真菌占比

5.60% ~ 9.30%，主要生态功能群为其他腐生真菌，

随林龄增加，其他腐生真菌相对丰度逐渐减小。病

理营养型真菌占比 0.14% ~ 0.36%，主要生态功能群

为植物病原菌，随林龄增大，植物病原菌相对丰度先

增大后减小。不同林龄樟子松土壤真菌腐生营养型

真菌相对丰度存在显著差异（图 2d）。 

2.3    土壤真菌群落构建过程

计算不同林龄土壤真菌群落构建的 βNRI值
（图 3a），群落构建过程中， |βNRI| < 2占绝大多数，

表明樟子松人工林土壤真菌群落构建由确定性过程

（|βNRI| > 2）和随机过程（|βNRI| ≤ 2）共同驱动，但

由随机过程主导。基于 Ning等[29]的方法进一步计

算，βNRI < −1.96和 βNRI > 1.96分别视为同质选择

和异质选择。|βNRI| ≤ 1.96且 RC < −0.95划分为同

质扩散。|βNRI| ≤ 1.96和 RC > 0.95代表扩散限制，

|βNRI| ≤ 1.96和|RC| ≤ 0.95代表漂变。随着林龄的

变化，樟子松土壤真菌群落构建过程中，扩散限制的

相对重要性均最高，其次为漂变和同质选择。由此

可见，不同林龄樟子松土壤真菌群落构建过程始终

以随机过程中的扩散限制过程主导。 

2.4    土壤真菌群落影响因子

随林龄增加，土壤有机质、全氮、有效氮、氨态

氮、有效磷含量显著增加（P < 0.05）；土壤 pH和全

磷无明显变化（P > 0.05）（表 4）。
丝盖伞属与土壤有机质呈显著正相关（P  <

0.05）；Sphaerosporella 与有效氮呈极显著正相关

（P < 0.01），与有机质、有效磷、氨态氮、硝态氮呈显

著正相关（P < 0.05）；Dactylonectria 与土壤有机质呈

极显著正相关（P < 0.01），与总孔隙度呈极显著负相

关（P < 0.01）（图 4a）。Mantel test分析显示（图 4b），
共生营养型、腐生营养型和病理营养型真菌与土壤

理化性质无显著相关关系。毛乌素沙地土壤真菌

α多样性与理化性质并无显著相关关系（P > 0.05）。 

 

表 2    不同林龄樟子松人工林土壤真菌
α多样性指数比较

Tab. 2    Comparisons of α diversity index of soil fungi
among different aged Pinus sylvestris var.

mongolica plantations

样地 Chao 1指数 Shannon-Wiener指数 Simpson指数

MUh 483.91 ± 38.63a 4.32 ± 0.60a 0.85 ± 0.06a

MUn 448.01 ± 27.58ab 3.61 ± 0.47a 0.76 ± 0.06a

MUm 344.79 ± 49.02b 3.89 ± 0.25a 0.85 ± 0.02a

F 5.66 1.34 1.82

P 0.06 0.51 0.40

注：同列相同字母表示多样性指数差异不显著（P > 0.05），下同。
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图 1    基于 Bray-Curtis距离的非度量多维尺度分析（NMDS）

Fig. 1    Nonmetric multidimensional scaling (NMDS) analysis based on
Bray-Curtis distance

 

表 3    基于 Bray-Curtis的组间差别分析

Tab. 3    Anosim analysis based on Bray-Curtis

林组 r P

MUh-MUn 0.096 0.246

MUn-MUm 0.240 0.090

MUh-MUm −0.052 0.660

整体 0.095 0.170
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3   讨　　论
 

3.1    樟子松人工林土壤真菌群落结构及功能特征

不同林龄樟子松人工林土壤真菌 α多样性未受

到林龄和土壤理化性质的影响，是由于真菌 α多样

性在环境变化中有较高的弹性和稳定性[24−25]。由于

土壤真菌种类丰富，其相对丰度和种类在不同林龄

差异不大，具有相对稳定性。而且由于樟子松人工

林林分结构简单，土壤真菌不会受到其他植被的干

扰，土壤环境变化不大，不会对土壤真菌 α多样性产

生较大影响。但是在 23 a人工林中土壤真菌 Chao
1指数显著高于其他林龄（P < 0.05），是由于早期在

相对稳定的环境条件下，土壤真菌的数量较多，其对

土壤理化性质、生物交互作用等的适应性更强 [26]。

即使土壤真菌的种类因地理位置不同而不同，但在

适应特定环境条件时，某些真菌种类可能会在不同
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图 d不同大写字母表示同一营养型的相对丰度在不同林龄呈显著差异（P < 0.05）。

图 2    不同林龄樟子松人工林土壤真菌群落组成及功能比较

Fig. 2    Function comparison and community composition of soil fungi among different aged P. sylvestris var. mongolica plantations
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图 3    樟子松人工林土壤真菌群落构建图

Fig. 3    Community construction diagram of soil fungi of Pinus sylvestris var. mongolica plantations
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表 4    樟子松人工林土壤理化性质

Tab. 4    Soil physical and chemical properties of Pinus sylvestris var. mongolica plantations

项目 MUh MUn MUm

土壤含水量（SWC）/% 5.66 ± 0.54b 5.68 ± 0.45b 6.49 ± 0.52a

总孔隙度/% 37.39 ± 1.14b 36.32 ± 0.67ab 35.56 ± 1.52a

毛管孔隙度/% 34.39 ± 2.98a 34.39 ± 1.71a 33.92 ± 0.60a

pH 7.21 ± 0.32a 7.35 ± 0.42a 7.42 ± 0.37a

有机质（SOM）/（g·kg−1） 5.00 ± 0.38c 6.13 ± 0.51b 8.30 ± 0.57a

全氮（TN）/（g·kg−1） 0.17 ± 0.03b 0.17 ± 0.02b 0.30 ± 0.05a

全磷（TP）/（g·kg−1） 0.51 ± 0.04a 0.51 ± 0.02a 0.47 ± 0.07a

全钾（TK）/（g·kg−1） 14.99 ± 0.65a 13.39 ± 0.58b 14.79 ± 1.07a

有效氮（AN）/（mg·kg−1） 10.89 ± 1.43c 13.57 ± 1.19b 25.38 ± 1.11a

NH+4氨态氮（ -N）/（mg·kg−1） 0.69 ± 0.11c 0.86 ± 0.12b 1.52 ± 0.04a

NO−3硝态氮（ -N）/（mg·kg−1） 2.21 ± 0.78a 2.27 ± 0.47a 3.05 ± 0.73a

有效磷（AP）/（mg·kg−1） 0.49 ± 0.07b 0.50 ± 0.12b 1.03 ± 0.19a

注：同行不同字母表示土壤理化性质差异显著（P ＜ 0.05）。
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图 4    樟子松人工林土壤真菌群落与土壤理化性质的相关性

Fig. 4    Correlations between soil fungi community and soil physical and chemical properties of P. sylvestris var. mongolica plantations
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地方重新出现 [27]。基于 Bray-Curtis的 NMDS分析

发现，不同林龄樟子松人工林群落结构组成相似度

较高，并无显著差异。β多样性受环境差异和地理距

离的影响，但由于采样地为沙地植物园，土壤皆为风

沙土，不同林龄采样点距离相对接近，样地间的环境

差异不大，导致 β多样性与林龄无显著相关关系。

在毛乌素沙地不同林龄的樟子松人工林土壤

中，主要优势真菌门为子囊菌门和担子菌门，二者的

相对丰度总和在各个林龄中均超过 99%，与之前学

者的研究结果[30−32]一致。随林龄增大，子囊菌门相

对丰度逐渐升高，担子菌门相对丰度逐渐降低，这可

能是因为子囊菌门比担子菌门进化速度更快，物种

含量更丰富，且子囊菌门的进化具有较强的适应性[30]，

更适合生存在干旱、贫瘠、条件恶劣的沙地。在属水

平上，3种林龄土壤真菌中优势属均为丝盖伞属，丝

盖伞属是典型的外生菌根真菌[33]，可以与植物形成

菌根，促进植物根系对营养物质的吸收，增强植物对

极端环境的适应能力[34]。相关性分析表明，C、N、P
3种元素对真菌群落结构影响较为明显，土壤真菌

结构与碳、氮等营养元素密切相关[35]，土壤养分含量

对土壤真菌相对丰度有显著影响[36]。

研究区樟子松人工林土壤真菌主要为其他营养

型，其次为共生营养型和腐生营养型。在不同林龄

阶段，其他营养型真菌中的腐生−共生营养型占比均

最大。随林龄增加，共生营养型真菌数量明显增多，

在成熟林时期达到峰值，而在中龄林时期最少。这

是由于 23 a时期，土壤中有机质和氮、磷含量较少[37]，

植物需要大量营养维持自身生长发育，需要招募共

生营养型真菌中丝盖伞属、假基块菌属、贵州垫盘菌

属和 Sphaerosporella 等外生菌根真菌[38]进一步提高

樟子松人工林固碳释氧的功能。共生营养型真菌与

植物互惠共生，病理营养型真菌通过损害宿主细胞

获取营养，腐生营养型真菌通过降解死亡的宿主细

胞来获取营养[39]。随着林龄增大，共生营养型真菌

含量的增加增强了植物的抗逆能力，减少了植物病

原菌的定植。腐生营养型真菌与林龄存在显著相关

性。这是因为随着林龄的变化，植物产生大量的死

亡细胞，植物凋落物的含量发生明显变化，从而影响

腐生营养型真菌的丰度[27]。 

3.2    樟子松人工林土壤真菌群落构建过程

土壤真菌群落构建过程由确定性和随机性过程

共同驱动，这一观点被研究学者普遍接受。如 Cao
等[40]发现中国西北 4个不同灌丛植被生态区土壤真

菌和细菌群落具有不同的生物地理格局，但均受确

定性过程和随机过程驱动。基于系统发育分箱的零

模型定量推断表明，随着林龄变化，樟子松人工林土

壤真菌群落构建过程主要由随机过程驱动，且随机

过程中的扩散限制始终占主导地位。以往的研究[41−44]

也证实了随机过程在驱动土壤真菌群落组成方面的

重要性。这可能是由于真菌具有强烈的区域特征和

有限的传播能力[45]。毛乌素沙地土壤理化性质与土

壤真菌群落相关性分析表明，土壤理化性质与部分

真菌属呈显著相关关系，表明环境过滤参与了群落

构建过程。然而，在此过程中，|βNRI| > 2占比较小，

表明环境过滤（确定性过程）的作用较小。这可能是

由于在人工林发育早期阶段，森林胸径小，郁闭度

低，植物要承受高强度的光照、干旱以及贫瘠的土壤

等不利条件，土壤微生物需适应多种生存环境才能

维持自身的生长发育[46]。因此，环境过滤（确定性过

程）可能主导群落构建过程。但随着林龄的增加，森

林环境已逐渐形成且趋于稳定，微生物群落结构趋

于稳定。此时，为了竞争相同的资源，土壤真菌自身

的出生/死亡、物种形成/灭绝过程变得更加重要[47]，

而环境选择和各种生物相互作用的影响并不显著。 

4   结　　论

毛乌素沙地不同林龄樟子松人工林土壤真菌群

落 α多样性和 β多样性无显著差异（P > 0.05），各个

林龄群落结构相似。在土壤真菌中，除其他营养型

真菌外，共生营养型占主导地位，其次为腐生营养

型。土壤真菌功能向更有利于植被生长的方向演

替。樟子松人工林土壤真菌群落构建过程主要由确

定性过程和随机过程共同控制，其中扩散限制起主

导作用。
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