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色季拉山急尖长苞冷杉外生菌根真菌多样性研究
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摘要 为探究色季拉山不同海拔梯度下急尖长苞冷杉 （Abies georgei var. smithii） 外生菌根

（Ectomycorrhizal， ECM）真菌的多样性特征及其与土壤环境因子的相关性，本研究在色季拉山东坡以

200 m为 1个海拔梯度，设置 4个样带（3 700 m、3 900 m、4 100 m、4 300 m）。采集急尖长苞冷杉的

ECM真菌样品及土壤样品，通过Sanger测序对ECM真菌进行分子鉴定，分析多样性及其与土壤理化性

质的关系。结果表明：（1）不同海拔的整体侵染率差异不大，趋于稳定。（2）急尖长苞冷杉ECM真菌

种类共49种，隶属于担子菌门和子囊菌门。（3）在色季拉山4个样带中急尖长苞冷杉ECM真菌优势菌

属均为红菇属（Russula）、乳菇属（Lactarius）和丝膜菌属（Cortinarius），只是各海拔 3种优势种所占

比例不同（3 700 m： 32.35%、 14.71%、 23.53%； 3 900 m： 25.71%、 22.86%、 20.67%； 4 100 m：

27.50%、20.00%、20.00%；4300 m：37.50%、29.17%、16.67%）。（4）急尖长苞冷杉林ECM真菌群落

多样性在不同海拔之间差异变化不大，4 100 m，Shannon-Wiener指数显著高于其他海拔，而Simpson多

样性指数显著低于其他海拔，表明中海拔区域更有利于ECM真菌多样性的维持。（5）土壤pH、有机碳

和全磷是驱动ECM真菌群落海拔分异的关键因子，有机碳和全磷与ECM多样性指数呈显著正相关，全

氮与ECM多样性指数呈负相关。本研究结果可为进一步系统研究亚高山暗针叶林ECM真菌随海拔梯度

变化的适应性策略，以及气候变化背景下高海拔森林生态功能维持提供理论依据。
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(Abies georgei var. smithii) at different altitudinal gradients in Sygera Mountain and their 

correlation with soil environmental factors; this study along different elevation gradients on 

Sygera Mountain collected ECM fungal samples and soil samples from Smith Firs, and then 

identified the molecular of ECM fungi by using Sanger sequencing to analyze diversity and its 

relationship with soil physicochemical properties. The results indicate: (1) Overall infection 

rates across different elevations showed little variation and tended toward stability. (2) A total of 

49 ECM fungal species were identified on Abies georgei var. smithii, belonging to the 

Basidiomycota and Ascomycota phyla. (3) Across four transects in Sygera Mountain, the 

dominant genera of ECM fungi in Abies georgei var. Smithii were Russula, Lactarius, and 

Cortinarius, though the proportions of these three dominant species varied by elevation: 3 900 

m: 25.71%, 22.86%, 20.67%; 4 100 m: 27.50%, 20.00%, 20.00%; 4 300 m: 37.50%, 29.17%, 

16.67%. (4) The diversity of ECM fungal communities in Abies georgei var. smithii forests did 

not change much between different altitudes. At 4 100 m elevation, the Shannon-Wiener index 

was significantly higher than at other elevations, while the Simpson diversity index was 

significantly lower, indicating that mid-elevation zones are more conducive to maintaining ECM 

fungal diversity. (5) Soil pH, organic carbon, and total phosphorus are key factors driving the 

altitudinal differentiation of ECM fungal communities. Organic carbon and total phosphorus 

showed significant positive correlations with ECM diversity indices, while total nitrogen 

exhibited a negative correlation. The findings of this study provide a theoretical basis for further 

systematic research on the adaptive strategies of ECM fungi in subalpine dark coniferous forests 

along altitudinal gradients. as well as for maintaining the ecological functions of high-altitude 

forests under the context of climate change.

Key words: Sygera Mountain; Abies georgei var. smithii; Altitude gradient; Diversity of 

ectomycorrhizal fungi; Soil physical and chemical properties

在全球变暖持续加速的背景下，高海拔生态系统因其低温、强紫外辐射、季节性冻融和养分贫瘠等

多重胁迫而表现出极端的脆弱性和高度的气候敏感性，被视为全球变化的“预警区”[1,2]。随着全球变暖

加剧，高山森林的物种组成、群落结构和生态功能正经历显著变化[3]，急剧变暖正在重塑高山森林的物种

组成、群落结构和生态功能[4]。外生菌根（Ectomycorrhizal, ECM）真菌作为植物－土壤互作的关键纽带，

其多样性及生态适应性对维持高山森林的稳定性至关重要[5]。

ECM真菌在森林生态系统中的功能虽然已被广泛研究，但多集中于低海拔或温带森林，而对高海拔

地区，尤其是青藏高原边缘山地森林的ECM真菌群落特征及驱动因素仍缺乏系统性认知。海拔作为生态

环境的一个重要复合因子，其变化可带来温度、降水、土壤理化性质、微生物活性及宿主植物生理特性

的变化，显著影响ECM真菌的群落组成和多样性[6-8]。相关研究表明，ECM真菌的丰富度多随海拔升高

呈单峰模式或递减趋势[9]，但在阿尔卑斯山地区，某些耐寒真菌类群在高海拔环境下则表现出更强的竞争

优势[10]，青藏高原作为“世界屋脊”，多样的生态系统和气候变化必然会引起ECM真菌多样的环境响应

机制。急尖长苞冷杉作为青藏高原色季拉山优势建群树种，其分布范围狭窄，受气候变化和其他因素的

影响，种群数量呈下降趋势，其共生ECM真菌的多样性可能进一步受到宿主特异性、生境片段化及环境

过滤效应的调控[8]，但目前相关研究仍较为匮乏。

急尖长苞冷杉（Abies georgei var. smithii）是青藏高原东南缘色季拉山地区亚高山暗针叶林的建群种
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和优势树种，对维持区域水源涵养、碳固定及生物多样性具有不可替代的作用[11]。高海拔环境下的低温、

强紫外线辐射、季节性冻融及养分匮乏等胁迫条件严重限制了植物的生长和养分吸收[12]，但ECM真菌可

通过与宿主植物形成共生关系，显著增强植物对氮、磷等矿物元素的吸收能力，并提高其抗逆性[5,13-15]，

增强其对高海拔环境的适应能力。因此，研究急尖长苞冷杉ECM真菌多样性沿海拔梯度的分布格局及其

环境驱动因子，对深入理解高山森林生态系统对未来气候变化的响应策略具有重要意义。

本研究以藏东南色季拉山急尖长苞冷杉林为研究对象，对不同海拔梯度ECM真菌进行采样与测定，

结合DNA提取技术、PCR技术和Sanger测序方法，分析色季拉山急尖长苞冷杉ECM真菌的物种组成和生

物多样性，同时分析不同海拔ECM群落的变化规律及差异，探讨关键环境因子对ECM真菌群落构建的影

响，进一步完善高海拔冷杉林ECM真菌群落结构与多样性，以期为该区域的生物多样性保护、预测未来

气候变化下植物－微生物共生关系的演变趋势及退化森林生态系统的恢复提供理论支撑。

1  材料与方法

1.1  研究区概况

色季拉山（29°30′ - 30°10′ N，94°20′ - 94°50′E）位于西藏自治区林芝市境内，属于念青唐古拉山脉东

南段，是雅鲁藏布江下游的重要支流——尼洋河与帕隆藏布江的分水岭[16]。该区域地处青藏高原东南缘，

属于典型的高山峡谷地貌，海拔范围约2 800 ~ 5 300 m，地势起伏显著，坡度陡峭，形成明显的垂直气候

带和植被带。受印度洋暖湿气流和高原寒流的共同影响，气候表现为温凉湿润的高原季风气候，年均气

温-2 ℃ ~ 2 ℃，最热月（7月）均温9 ℃ ~ 12℃，最冷月（1月）均温-15 ℃ ~ -5℃。年降水量800 ~ 1 200 mm，

主要集中在 5 - 9月，占全年降水的 80%以上。由于海拔梯度变化大，气候垂直分异明显，低海拔地区

（ < 3 000 m）气候较温和，而高海拔地区（ > 4 000 m）常年低温，冬季积雪覆盖期长，季节性冻融作用

显著。受气候、植被和地形的影响，土壤类型随海拔变化呈现明显的垂直地带性分布，低海拔地区

（ < 3 500 m）：以山地棕壤为主，腐殖质层较厚，有机质含量较高（5% ~ 10%），pH值5.0 ~ 6.5，土壤肥

力较好；中海拔地区（3 500 ~ 4 200 m）：过渡为山地暗棕壤和亚高山草甸土，有机质积累更显著（10% ~ 

15%），但随海拔升高，土壤风化减弱，砾石含量增加。高海拔地区（ > 4 200 m）：以高山草甸土和寒冻

土为主，土层浅薄，有机质分解缓慢，土壤呈微酸性至中性（pH 6.0 ~ 7.0）[17-19]。

1.2  样品采集

2024年7 - 9月，在色季拉山东坡，以200 m为一个海拔梯度，设置4个50 m×200 m的样带，4个样带

海拔分别为3 700 m、3 900 m、4 100 m、4 300 m，每个样带内按左、中、右选取3个急尖长苞冷杉外生

菌根采样点，即 3个重复，每个采样点内随机选取5株标准木作为采样木，每株采样木之间间距大于10 m，

共计60株，记录每株独立木的树高、胸径、冠幅、地理坐标等信息。以每株采样木为中心分别在其东南

和西北两个方向对侧根进行外生菌根样品采集，每株采样木采集4 ~ 6根侧根（所有侧根数不少于150个

根尖）。采集后装入塑料袋中并编号，在塑料袋中加入适量腐殖质，喷洒些许水分，防止菌根真菌样品失

活，随后将当天采集的急尖长苞冷杉外生菌根放入实验室冰箱中进行冷藏，温度保持在4 ℃，以保持其活

性。在每株采样木根系样品取样完毕后将根际周围土壤装入自封袋中作为土壤样品，将每个采样点的土

壤样品混合均匀，剔除砾石杂物等，带回实验室阴干，过 100目土壤筛后保存，用于测定土壤理化性质
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（样带信息见表1）。

1.3  菌根样品测序

1.3.1  DNA提取

用于DNA提取的根尖全部取自色季拉山急尖长苞冷杉树种。采用EZup柱式真菌基因组DNA抽提试

剂盒（上海生工生物股份有限公司）进行提取，操作步骤严格按照试剂盒操作说明进行。

1.3.2  PCR扩增

PCR处理以 2x Taq PCR Mix为酶，ITS1-ITS4为引物进行扩增，各体系用量为模板DNA 10 μL、2x 

Taq PCR Mix 25 μL、ITS1 2 μL、ITS4 2 μL、Sterilized ddH2O 11 μL，总体积为 50 μL。反应程序见表 2。

PCR扩增产物的定量测定、均一化、文库制备、测序及质量控制等工作均由上海生工生物股份有限公司

完成。通过质量筛查获得有限的序列，对优化后的序列进行97%聚类分析。运用GenBank的序列局部相

似性查询系统（BLAST），在GenBank、EMBL、DDBJ及PDB 4个DNA序列数据库中搜索与所测DNA序

列相似的序列，并进行分类鉴定。

1.4  土壤理化性质测定

土壤理化性质测定：土壤 pH值用电位法测定；土壤含水率（WC）采用烘干法计算；土壤电导率

（EC）使用电导率仪测定；土壤样品进行风干后，经高氯酸-硫酸消煮后使用凯氏定氮法测定土壤全氮

（TN）；利用重铬酸钾氧化测定土壤有机碳（TOC）；采用氢氧化钠熔融-钼锑抗比色法测定土壤全磷

（TP）。

1.5  统计分析

土壤理化数据利用Excel软件进行预处理，采用SPSS 25.0软件进行统计分析。利用单因素方差分析

方法分析不同海拔ECM真菌多样性指数，显著性检验采用Duncan′s法；采用主成分分析法（PCA）分析

表1　样带及采样木基本信息

Tab. 1　Sample strip and sampling log basic information

样带编号

Pop1

Pop2

Pop3

Pop4

采样海拔/m

3 700

3 900

4 100

4 300

经度

94°69′ - 94°71′

94°70′ - 94°72′

94°70′ - 94°71′

94°70′ - 94°72′

纬度

29°60′ - 29°64′

29°63′ - 29°65′

29°62′ - 29°65′

29°61′ - 29°65′

平均胸径/cm

36.3

35.1

35.0

34.0

平均树高/m

17.3

14.3

12.3

9.5

土壤平均温度/℃

4.34

3.39

2.57

1.49

注：Pop1：3 700 m；Pop2：3 900 m；Pop3：4 100 m；Pop4：4 300 m。

表2　PCR反应程序表

Tab. 2　PCR reaction procedure

步骤

预变性

变性

退火

延伸

终延伸

保存

温度/℃

94

94

55

72

72

4

时间

5 min

30 sec

30 sec

1 min

10 min

∞

循环数

30
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不同海拔ECM真菌组成差异性；使用R Studio软件进行多样性及丰富度指数计算；利用Canoco 5.0软件

进行真菌多样性指数、优势菌属与环境因子的冗余分析（RDA）；利用Origin 2021软件进行相关性分析绘

图；并计算OUT相对丰度：

相对丰度 = ( OTU个体数
总OTU数 ) ´ 100% （1）

2  结果与分析

2.1  土壤理化性质

4个海拔样带土壤理化性质见表3，不同海拔之间的电导率EC、pH、TN、TP、TOC和WC有显著性

差异（P < 0.05）。3 700 m的EC、pH和TN含量最高，且随着海拔的提升，EC、pH和TN这3个土壤理化

性质会下降，TP和TOC在4 100 m最高，TP随海拔的提升而增大，TOC随海拔的提升呈现先增后减的规

律，WC在3 900 m最大，与海拔变化未呈现明显的规律。

2.2  色季拉山不同海拔急尖长苞冷杉外生菌根真菌侵染率

图1显示，各海拔急尖长苞冷杉的ECM侵染率差异不显著（P > 0.05），以4 100 m海拔带的侵染最高

（41.29%），3 700 m海拔带的侵染率次之（41.17%），而后依次是3 900 m海拔带（41.12%）、4 300 m海拔

带（39.73%）。

2.3  急尖长苞冷杉ECM真菌测序结果统计

对不同海拔急尖长苞冷杉ECM真菌OTUs经BLAST进行DNA序列比对，经鉴定共有49个OTUs与目

表3　不同海拔急尖长苞冷杉林样带的土壤理化状况

Tab. 3　Soil physicochemical properties of Abies georgei var. smithii transects at different elevations

海拔 /m

3 700

3 900

4 100

4 300

电导率EC（mS/cm）

64.50 ± 16.35a

48.53 ± 9.28b

48.49 ± 19.70b

28.65 ± 4.09c

pH

5.84 ± 0.22a

5.77 ± 0.26a

5.50 ± 0.17b

5.43 ± 0.18c

全氮（TN/g·kg-1）

68.01 ± 25.02a

34.61 ± 25.38b

30.86 ± 14.94bc

18.53 ± 3.50c

全磷（TP/g·kg-1）

1.70 ± 0.47c

3.20 ± 1.38b

4.61 ± 1.23a

4.61 ± 0.60a

有机碳（TOC/g·kg-1）

148.40 ± 55.65a

111.18 ± 40.78ab

160.70 ± 117.74a

91.10 ± 14.50b

含水率（WC/%）

55.48 ± 4.23b

84.00 ± 10.88a

78.46 ± 7.24ab

69.66 ±7.41ab

注：不同小写字母表现差异显著（P < 0.05）。

图1　不同海拔急尖长苞冷杉ECM侵染率

Fig.1　ECM infection rates of Abies georgei var. smithii at different elevations
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前已知的种类相似度较高，隶属于担子菌门和子囊菌门（见表4）。其中，担子菌门和子囊菌门的OTU比

例分别为92.59%和7.41%。

通过计算OTUs的相对丰度和组成，不同海拔的急尖长苞冷杉林分的ECM真菌群落组成结构存在差

异（图 2）。3 700 m 急尖长苞冷杉林分中相对丰度较高的菌属是红菇属（Russula）和丝膜菌属

（Cortinarius），其相对丰度为32.35%和23.53%，其次是乳菇属（Lactarius），为14.71%。在3 900 m的急

尖长苞冷杉林分中，相对丰度较高的菌属是红菇属，占25.71%；乳菇属占22.86%；丝膜菌属占20.67%。

在 4 100 m的急尖长苞冷杉林分中，优势菌属是红菇属，占 27.50%；乳菇属和丝膜菌属分别占 20.00%。

在4 300 m的急尖长苞冷杉林分中，优势菌属是红菇属和乳菇属，分别占37.50%和29.17%；丝膜菌属占

16.67%。可见，红菇属、乳菇属和丝膜菌属是急尖长苞冷杉林分ECM真菌群落中的优势菌属，但不同海

拔其相对丰度比例不同，红菇属在不同海拔急尖长苞冷杉林分中相对丰度均最高。

2.4  不同海拔急尖长苞冷杉ECM真菌群落组成

根据测序鉴定结果表明，利用RStudio软件进行去重和排除，所有序列被分为49个OTUs。不同海拔

急尖长苞冷杉ECM共有和特有OTU数为：Pop1（3 700 m）共有急尖长苞冷杉ECM的OTU数为 35个，

表4　急尖长苞冷杉ECM真菌所属菌属

Tab.4　Fungal genera to which the ECM fungi of Abies georgei var. smithii

序号

1

2

3

4

5

6

7

8

9

10

11

12

13

14

15

16

17

18

19

20

21

22

23

24

25

OTU（所属菌属）

高卢蜜环菌Armillaria gallica

阿太菌科未知菌属Atheliaceae sp.1

空团菌属未知种Cenococcum sp.1

栗色锁瑚菌Clavulina castaneipes

丝膜菌属未知种Cortinarius paragaudis sp.

丝膜菌属未知种Cortinarius sp.

丝膜菌属未知种Cortinarius sp.1

丝膜菌属未知种Cortinarius sp.2

丝膜菌属未知种Cortinarius sp.3

丝膜菌属未知种Cortinarius sp.4

丝膜菌属未知种Cortinarius sp.5

丝膜菌属未知种Cortinarius vanduzerensis

鹿松露菌属未知种Elaphomyces sp.

南方黄皮菌Fulvoderma australe

丝膜菌科未知属Galerina allospora

腔块菌属未知种Hydnotrya sp.

子囊菌门未知属Hydnotrya zayuensis

乳菇菌属未知种Lactarius sp.

冷杉乳菇菌属未知种Lactarius abieticola

冷杉乳菇菌属未知种Lactarius abieticola sp.1

冷杉乳菇菌属未知种Lactarius abieticola sp.2

冷杉乳菇菌属未知种Lactarius abieticola sp.3

金色乳菇菌属Lactarius alnicola

耳叶乳菇菌属未知种Lactarius atrii sp.

耳叶乳菇菌属未知种Lactarius atrii sp.1

序号

26

27

28

29

30

31

32

33

34

35

36

37

38

39

40

41

42

43

44

45

46

47

48

49

OTU（所属菌属）

铁乳菇Lactarius ferruginascens

盘菌亚门未知菌属Pezizomycotina sp.

担子菌门未知属Piloderma 

假小垫革菌属未知种Pseudotomentella sp.

担子菌门未知属Rhizoctonia butinii

喜马拉雅山红菇菌属未知种Russula indohimalayana sp.

喜马拉雅山红菇菌属未知种Russula indohimalayana sp.1

喜马拉雅山红菇菌属未知种Russula indohimalayana sp.2

喜马拉雅山红菇菌属未知种Russula indohimalayana sp.3

红菇菌属未知种Russula sp.

红菇菌属未知种Russula sp.1

红菇菌属未知种Russula sp.2

红菇菌属未知种Russula sp.3

红菇菌属未知种Russula sp.4

红菇菌属未知种Russula sp.5

红菇菌属未知种Russula sp.6

蜡壳耳菌属未知种Sebacina sp.

蜡壳耳菌属未知种Sebacina sp.1

蜡壳耳菌属未知种Sebacina sp.2

蜡壳耳菌属未知种Sebacina sp.3

篮状菌属未知种Talaromyces sp.

小垫革菌属未知种Tomentella sp.

拟小垫革菌属未知种Tomentellopsis sp.

巨孔绒盖牛肝菌Xerocomus magniporus
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特有 2个；Pop2（3 900 m）共有 36个，特有 4个；Pop3（4 100 m）最多，共有 42个，特有 2个；Pop4

（4 300 m）最少，共有24个，特有1个。各海拔共有急尖长苞冷杉ECM的OTU数为17个（见图3）。

2.5  不同海拔ECM真菌多样性差异

通过对4个海拔样带的ECM真菌群落进行Simpson多样性指数、Shannon-Wiener指数及Pielou均匀度

指数分析，4 100 m海拔的急尖长苞冷杉ECM真菌群落最为丰富，Simpson多样性指数最小，为0.53，与

其他海拔呈现显著性差异（P < 0.05）；Shannon-Wiener指数最大，为0.98，显著高于其他海拔。当海拔低

于4 100 m时，Simpson多样性指数和Shannon-Wiener指数随海拔的提升呈现出上升的趋势，Pielou均匀度

指数在不同海拔之间无显著差异。整体来看，仅4 100 m海拔样带的真菌多样性最为突出，其他海拔样带

的真菌多样性变化差异不大。
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图2　不同海拔急尖长苞冷杉ECM属水平上的相对丰度及组成

Fig.2　Relative abundance and composition of the ECM genus at different altitudes of Abies georgei var. smithii
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图3　不同海拔急尖长苞冷杉ECM真菌OTUs韦恩图

Fig. 3　Venn diagram of different altitude ecotonal Abies georgei var. smithii glauca fungal OTUs
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2.6  海拔梯度及土壤理化性质对ECM真菌多样性的影响

根据不同海拔中的真菌信息进行主成分分析（PCA），结果如图 5所示，第一轴解释率（PCA1）为

57.99%，第二轴解释率（PCA2）为 32.70%，总解释率可达到 90.69%，说明不同海拔样带急尖长苞冷杉

ECM真菌样本相对分散，同一海拔样带ECM真菌样本相对聚集，这表明不同海拔急尖长苞冷杉ECM真

菌群落组成存在明显差异。

对海拔及土壤理化性质与不同海拔急尖长苞冷杉ECM真菌优势菌属进行RDA分析（图 6A）表明，

RDA1轴的解释量为64.02%，RDA2轴的解释量为29.90%，总解释量为93.92%，可以反映相应实际情况。

海拔（ALT）、pH、TP以及含水率WC与红菇属和乳菇属呈负相关，TN、TOC、EC以及土壤温度（AST）

与红菇属和乳菇属呈正相关；丝膜菌属与TN、TOC、EC以及AST呈负相关，与海拔ALT、pH、TP以及

含水率呈正相关。对ECM真菌多样性与土壤理化性质进行RDA分析（图6B）发现，TOC、TP、ALT以

及pH与ECM真菌Shannon-Wiener指数、Simpson指数和Pielou指数呈正相关，与其余因子呈负相关。其

中，ECM真菌Shannon-Wiener指数与TOC和TP正相关关系较强，与TN呈现较强的负相关；ECM真菌
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图4　不同海拔急尖长苞冷杉ECM真菌多样性指数

Fig.4　Diversity index of ectomycorrhizal fungi of different altitudes of Abies georgei var. smithii

图5　急尖长苞冷杉EcM真菌群落的PCA分析

Fig.5　PCA analysis of the ECM fungal community of Abies georgei var. smithii
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Simpson指数与TOC和TP呈现较强的正相关，与TN呈现较强的负相关；ECM真菌Pielou指数与ALT和

pH呈现较强的正相关，与EC、WC以及AST呈现较强的负相关。

对海拔和土壤理化性质进行Pearson相关性分析（图7）表明，土壤TP和WC会随着海拔的升高而增

大，AST、EC和TN会随着海拔的升高而减小，土壤TP与EC、TN以及AST呈极显著负相关（P < 0.01），

与pH呈显著正相关（P < 0.05），TOC与EC和TN呈极显著正相关（P < 0.01），EC与TN和AST呈极显著

正相关（P < 0.01），全氮TN与AST呈极显著正相关（P < 0.01）。

3  讨论

3.1  不同海拔ECM真菌群落结构

本研究中不同海拔的ECM真菌侵染率差异不大，可能是因为急尖长苞冷杉本身适应性较强，能在不

图6　海拔及土壤理化性质与急尖长苞冷杉优势菌属（ A ）及ECM多样性指数（ B ）的RDA分析

Fig.6　RDA analysis of altitude and soil physical and chemical properties with respect to the dominant fungal 

genera (A) and ECM diversity index (B) of the Abies georgei var. smithii

注：Abies georgei var. smithii

图7　急尖长苞冷杉海拔及土壤理化性质之间相关性热图

Fig.7　Heatmap showing the correlation between altitude and soil physical and 

chemical properties of the Abies georgei var. smithii
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同海拔广泛分布，其根系系统可为ECM真菌提供稳定的生态位。即使海拔变化，宿主植物的生物量或根

系活性未显著改变，ECM真菌的侵染率则会保持稳定。通过Sanger测序共获得 49个急尖长苞冷杉ECM

真菌OTUs，说明急尖长苞冷杉ECM真菌资源较为丰富。49个真菌OTUs绝大部分是担子菌门真菌，小部

分是子囊菌门真菌。担子菌门真菌是急尖长苞冷杉ECM真菌的绝对优势真菌，占所有菌根ECM真菌的

92.59%，这与冷杉属（Abies）树种ECM真菌多样性的多数研究结果基本一致[20,21]，体现了担子菌门真菌

在森林生态系统中的绝对重要地位。但在相关研究中，也有子囊菌门的相对丰度高于担子菌门的情况[22]，

这可能与生境差异及ECM真菌的共性及专一性有关[23]，子囊菌门里的许多腐生性真菌可以通过分解土壤

中难以降解的有机质和营养物质，提高土壤养分利用效率[24]，这可能导致子囊菌门真菌的进化及其物种

多样性可能高于担子菌门。担子菌门真菌大多为腐生或者寄生菌，而子囊菌门真菌绝大多数为腐生菌[25]。

从属层面来看，优势菌属分别是红菇属、乳菇属和丝膜菌属，且都属于担子菌门。有研究表明，这3个属

的外生菌根真菌不仅可以与大部分裸子植物如冷杉属、落叶松属、云杉属等广泛形成ECM共生系统，还

能与部分被子植物形成互利共生系统[26-28]，如栎、松、桦、椴、杨、柳等[29,30]。进一步说明担子菌门外生

菌根真菌不仅是色季拉山急尖长苞冷杉种群的优势菌种，同时还能与其他多种被子植物形成共生关系，

具有重要应用开发前景。

优势菌属在不同海拔急尖长苞冷杉林分中的分布和相对丰度有所差别，这是由林分生长状态决定的，

在相同生态位上，ECM真菌会因为寄主的需求改变而产生直接替代或直接失去优势地位，不同海拔林分

中ECM真菌群落动态的明显变化可能是优势菌群相互竞争相互制约的结果[31]。尽管随海拔变化，急尖长

苞冷杉林分的ECM真菌优势菌属分布及其相对丰度发生动态改变，但其整体多样性变化差异并不显著，

这一特征也体现了真菌多样性在环境变化中的弹性及稳定性[5]。

真菌多样性在环境变化中的稳定性并非偶然，而是ECM真菌群落对环境变化的功能性适应[32]。在本

研究中，4 100 m海拔的急尖长苞冷杉林ECM真菌的Shannon-Wiener指数最高，为0.98，显著高于其他海

拔（P < 0.05），该海拔具备相对稳定的水热条件和较高的根系分泌物输入，有利于维持多样化的ECM功

能群；随着海拔的提升，ECM真菌的Shannon-Wiener指数呈现出先增后减的趋势，3 700 m海拔的急尖长

苞冷杉林ECM真菌的Shannon-Wiener指数仅为0.52，显著低于其他海拔（P < 0.05），这可能是因为海拔

变化通过调控温度和水分可利用性间接影响土壤微生物活性，进而改变ECM真菌的多样性模式，中海拔

（4 100 m）样带的ECM真菌功能群最为丰富，这可能与该海拔区间稳定的水热条件和较高的根系分泌物

输入有关。而在高海拔（4 300 m）区域，低温限制土壤微生物的分解作用，导致养分矿化速率降低，从

而可能迫使ECM真菌与宿主植物形成更紧密的共生关系以获取养分[33]，表现出功能冗余与生态位替代机

制，从而维持ECM真菌群落结构的相对稳定，这一机制与鲁莹等[34]在樟子松人工林研究中得出的结论一

致：土壤真菌群落在不同林龄间α多样性与β多样性均无显著差异，群落功能趋于稳定，生态功能更趋有

利于植物生长。

ECM真菌群落的稳定性还体现在其对环境变化扰动的缓冲能力[32]，高海拔季节性冻融导致的土壤扰

动可能进一步减少高海拔ECM真菌的物种共存[35,36]。但在本研究中，红菇属、乳菇属和丝膜菌属广谱性

菌根真菌在不同海拔中仍保持优势地位，表明这些类群具备广泛的宿主适应性与环境可塑性，可在资源

受限或扰动频繁的环境中维持其生态功能。这与“微生物群落构建的生态驱动框架”相呼应[37]，即微生
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物群落通过生态位分化与扩散限制机制，在环境变化中实现结构与功能的动态平衡。

3.2  ECM真菌多样性与土壤因子的关系

土壤作为影响植被生长的重要因素之一，其理化性质影响植物根系真菌群落组成[38]。本研究结果显

示，急尖长苞冷杉ECM真菌多样性指数与土壤因子呈较强的相关性。中海拔区域的ECM真菌多样性更

高，这与该海拔范围内较高的土壤有机质含量和适宜的 pH密切相关。已有研究证实，土壤 pH是驱动

ECM真菌群落的关键因素[39]，土壤pH可以影响ECM真菌的生长及其菌丝的代谢，同时，土壤pH可以通

过改变土壤养分的可用性来间接改变ECM真菌群落种类[40]。随着海拔的提升，pH呈降低趋势，不同海拔

之间的pH值存在显著差异，虽然4个海拔之间的平均pH值变化相差不大，但是即使pH值变化很小，环

境土壤中的ECM真菌群落也会发生明显变化。pH值还可以通过影响真菌胞外酶的活性来调控其养分获取

能力[41]，高海拔样带的ECM真菌多样性较低，可能也与该区域土壤温度低、冻融作用频繁及养分可利用

性较差有关[36]。

基于RDA分析，TOC和TP是影响ECM真菌群落结构的关键因子。在高海拔样带，较高的磷含量与

红菇属和乳菇属等腐生型ECM真菌的富集显著相关，这些类群可能更依赖易分解有机质。而在低海拔区

域，较低的磷有效性更有利于丝膜菌属等耐胁迫真菌的生存，这些类群通常具有更强的养分捕获能力。

这一结果支持了“环境过滤”假说[42]，即土壤养分状况通过选择适应性强的ECM真菌类群来塑造群落

结构[43]。

4  结论

（1）优势群落组成：色季拉山急尖长苞冷杉的ECM真菌群落中，占据优势地位的菌属主要隶属于担

子菌门和子囊菌门，这些优势菌属包括红菇属、乳菇属和丝膜菌属。

（2）海拔梯度下的群落差异：结合ECM真菌物种丰富度和系统发育进化距离两个维度进行分析，发

现不同海拔的急尖长苞冷杉ECM真菌群落在组成结构上差异变化不大。

（3）最适海拔与丰富度：色季拉山海拔4 100 m处的土壤理化性质最有利于急尖长苞冷杉ECM真菌

群落的生长和发育，这直接导致了该海拔ECM真菌群落的物种丰富度显著高于其他研究海拔样带的ECM

真菌群落的物种丰富度。

（4）关键影响环境因子：土壤pH值、有机碳含量和全磷含量是影响色季拉山急尖长苞冷杉ECM真菌

群落结构和分布的主要环境驱动因子。
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