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沙柳沙障腐烂过程真菌多样性及其对环境因子的响应
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摘 要:[目的]分析沙柳沙障腐烂过程对真菌群落组成及多样性的影响,为进一步探究荒漠生态系统真

菌群落的生态功能提供理论依据。[方法]选取1,3,5,7a的沙柳沙障为研究对象,新铺设的沙障作为对

照,采用野外原位取样、室内指标测定和IlluminaMiSeq测序技术,揭示沙柳沙障腐烂过程中真菌多样性与

沙障成分、土壤性质及酶活性之间的响应关系。[结果]①瓶霉属、木霉属、Knufia 属、维罗纳霉属和锥毛

壳属均呈上升趋势,但亚隔孢壳属和Phaeococcomyces属呈下降趋势,真菌多样性与丰富度整体表现为增

加。②7a的有机碳、碱解氮和可溶性有机碳分别是对照的2.47,1.83,1.71倍,β-1,4-葡萄糖苷酶和亮氨酸

氨基肽酶活性分别增加了139.36%和35.16%。③Knufia属、近地伞属、维罗纳霉属和锥毛壳属分别与有机

碳,碱解氮和可溶性有机碳呈显著正相关,但与纤维素和半纤维呈显著负相关(p<0.05)。冗余RDA分析

结果表明,纤维素和碱解氮是影响优势菌群丰度的主要因子,碱解氮和亮氨酸氨基肽酶是影响多样性指数

的主要因子。[结论]在沙柳沙障腐烂过程中,优势真菌属和多样性均受到多种因子的综合影响,碱解氮为

两者的主要影响因子。在未来的研究中需进一步结合FUNGuild数据库探讨优势真菌群所具有的生态

功能。
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Abstract:[Objective]TheeffectsofSalixpsammophilasandbarrierdecayonthecompositionanddiversity
offungalcommunitieswereanalyzedinordertoprovideatheoreticalbasisforfurtherresearchontheecological
functionoffungalcommunitiesindesertecosystems.[Methods]S.psammophilasandbarriersaged1,3,5,

and7yearswereobserved,andnewlylaidsandbarrierswereusedasthecontrol.Fieldin-situsampling,

laboratoryindexdetermination,andIllumina MiSeqsequencingtechnologywereusedtodeterminethe
responserelationshipsbetweenfungaldiversityandsandbarriercomponents,soilproperties,andenzyme
activitiesduringsandbarrierdecay.[Results]① TherelativeabundanceofPhialophora,Trichoderma,

Knufia,VeronaeaandConiochaetaincreasedovertime,whileDidymellaandPhaeococcomycesdecreased
overtime.Fungaldiversityandrichnessincreasedovertime.②Soilorganiccarbon,alkalinenitrogen,and
dissolvedorganiccarbonatsevenyearswere2.47,1.83,and1.71timeshigher,respectively,thanobserved
forthecontrol.Activitiesofβ-1,4-glucosidaseandleucineaminopeptidasesignificantlyincreasedby139.36%



and35.16%,respectively.③Knufia,Parasola,Veronaea,andConiochaetawerepositivelycorrelatedwith
soilorganiccarbon,alkalinenitrogen,anddissolvedorgainiccarbon,butnegativelycorrelatedwithcellulose
andhemifiber(p<0.05).Theresultsoftheredundancyanalysisshowedthatcelluloseandalkalinenitrogen
werethemainenvironmentalfactorsthatsignificantlyaffectedtheabundanceofdominantfungalcommunities,

andalkalinenitrogenandleucineaminopeptidasewerethemainfactorsthatinfluencedthediversityindex.
[Conclusion]Boththedominantfungalgeneraanddiversitywereaffectedbyacombinationoffactorsduring
S.psammophilasandbarrierdecay.Alkalinenitrogenwasthemaininfluencingfactorforbothdominant
fungalgeneraanddiversity.Futurestudiesshouldfurtherexploretheecologicalfunctionsofthedominant
fungalgroupsincombinationwiththeFUNGuilddatabase.
Keywords:Salixpsammophilasandbarriers;decayanddecomposition;fungaldiversity;sandbarrierchemical

composition;soilproperties

  沙柳沙障是西北干旱区广泛采用的一种结合了

植物治沙和工程治沙双重功能的机械沙障,其利用植

物茎干作为天然生物材料,建造技术简单,可以大规

模使用[1]。实践多年以来,沙柳沙障在防风固沙和植

被恢复过程中取得了显著效果,能够增大下垫面粗糙

度,增 加 表 层 土 壤 细 颗 粒 物 质,降 低 近 地 表 风 速

等[2-3]。然而,由于沙柳枝条与植物体连接的营养导

管被切断,停止了基本养分供应,导致植物组织细胞

死亡,因而沙柳沙障长期稳定沙埋部会因生物降解、
微生物侵蚀等因素而发生腐烂解体现象[4-5]。因此,
研究沙柳沙障腐烂过程真菌物种组成、多样性及其与

环境因子的相互关系,可以为进一步探究沙漠生态系

统微生物群落生理生态功能奠定基础。
真菌是分解木质纤维素的主要贡献者,与细菌相

比具有更强的竞争优势,其通过产生降解木质纤维素

相关的酶来促使沙障聚合物发生分解[6-7]。在腐烂的

最初阶段,通常是菌丝攻击死亡的植物细胞壁作为获

取营养细胞内容物的方式[8-9],致使木质细胞结构破

坏而发生坍塌和解体。之前的研究表明,随着设障时

间的增加,纤维素、半纤维素和木质素都在一定程度

上发生了降解,严重影响了沙柳沙障阻止风沙运动和

固定流沙的能力[4]。然而,沙柳沙障真菌物种组成及

多样性是一个动态过程[10]。孢子的萌发与菌丝的生

长受到营养物质、木材提取物、微生物代谢产物等因

素影响[11]。随沙障基本密度的下降,吸取土壤中水

分的能力增强,从而使真菌的定居繁殖能力和获取碳

化合物的能力增加[10,12]。此外,沙柳沙障腐解过程

能够将自身的营养元素C,P和K以波动的状态释放

到土壤中,从而提高土壤有机物质含量[13]。有机物

质的分解转化过程与生态系统中C,N,P元素循环直

接相关[14]。因此,明确沙柳沙障腐烂过程中真菌物

种组成与沙障主要化学组分之间的相互关系,以及

阐明土壤性质对真菌物种组成和多样性的影响,对了

解荒漠生态系统微生物与环境之间的响应关系十分

重要。
鉴于此,本研究选取1,3,5,7a的沙柳沙障为研

究对象,以刚铺设的沙障作为CK对照,采用野外原

位取样、室内指标测定及IlluminaMiSeq高通量测序

技术,结合沙障主要化学成分、土壤性质和酶活性,研
究沙柳沙障在腐烂过程中真菌物种组成及多样性的

变化特征及与环境因子之间的响应关系,为进一步探

究荒漠生态系统真菌群落的生态功能提供理论依据。

1 材料与方法

1.1 研究区概况

样地位于内蒙古自治区鄂尔多斯市独贵塔拉

镇境内 的 库 布 齐 沙 漠(40°29'16″—40°29'35″N,

108°40'09″—108°41'21″E)。该地多年平均降水量为

258.3mm,年均气温5.7℃,极端高温38.1℃,极端

低温-30.5℃,年均风速3.5m/s,年大风天数为

25~35d,无霜期持续135d。沙丘上主要植被为:沙
柳 (Salix psammophila)、沙 米 (Agriophyllum
squarrosum)、沙 竹 (Psammochloavillbsa)、虫 实

(Corispermum hyssopifolium)、沙 蒿 (Artemisia
ordosica)等。

1.2 试验设计与样品采集

样品采集于2021年5月(见图1),在穿沙公路

旁的平坦沙地上选择已铺设1,3,5,7a的沙柳沙障

样地,并以刚铺设的样地为CK对照组,各样地均位

于同一区域范围,受到外界相近的自然因素影响。每

组样地内部以“S”形线上选取间距大于5m的3个

障格作为采样点,采集每个障格4条障边中间位置的

且沙埋部深度约为20cm 的沙障样品(直径均为

1.8cm),共计采集60根。使用灭菌剪剪取沙障底部

7cm长度的枝条装入无菌密封袋中并标记,同时采

集沙障底部周围2cm范围内的土壤样品,以同样的
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取样方式采集CK样地的土壤及沙障样品,4℃低温

保存带回实验室。在超净工作台上将取自同一障格

4条障边位置的4支样品粉碎后混合均匀为1个样

品,一部分装入CORNINGCentriStarTM 无菌离心

管中,-80℃保存,用于沙柳沙障的真菌DNA提取;
另一部分用于主要化学组分纤维素(Cel)、半纤维素

(Hem)和木质素(Lig)含量的测定。此外,取自同一

障格的4份土壤样品混合均匀为1个试样,一部分用

于土壤β-1,4-葡萄糖苷酶(BG)、β-1,4-N-乙酰氨基葡

萄糖苷酶(NAG)和亮氨酸氨基肽酶(LAP)活性的测

定;另一部分用于土壤性质测定。

图1 沙柳沙障样地

Fig.1 SamplesitesofS.psammophilasandbarriers

1.3 沙柳沙障特性和土壤性质测定

采用滤袋技术测定中性洗涤纤维和酸性洗涤木

质素的方法,分别计算纤维素(Cel),半纤维素(Hem)
和木质素(Lig)含量;土壤有机碳(SOC)采用重铬酸

钾氧化法,碱解氮(AN)采用解碱扩散法,可溶性有

机碳(DOC)使用碳自动分析仪测定。使用p-硝基苯

酚法测定β-1,4-葡萄糖苷酶(BG)、β-1,4-N-乙酰氨基

葡萄糖苷酶(NAG)和亮氨酸氨基肽酶(LAP),以每

克土壤每生成1nmol对硝基苯胺为一个酶活力单位

来定义。

1.4 DNA提取、PCR扩增及高通量测序

使用FastDNA􀆿 SPINKitforSoil(MPBio-
medicals,Solon,USA)试剂盒进行沙柳沙障真菌

DNA抽提,利用1%琼脂糖凝胶电泳检测DNA提取

质量。以样品DNA为模板,采用通用引物ITS1F
(5'-CTTGGTCATTTAGAGGAAGTAA-3') 和

ITS2R(5'-GCTGCGTTCTTCATCGATGC-3')对

真菌ITS区进行PCR扩增。使用2%琼脂糖凝胶电

泳检测 PCR产物,AxyPrepDNA GelExtraction
Kit(AxygenBiosciences,UnionCity,CA,USA)凝

胶回收PCR产物进行纯化。使用蓝色荧光定量系统

QuantiFluorTM-ST检测定量。利用Illumina公司的

MiseqPE300平台进行高通量测序,委托上海美吉

生物医药科技有限公司协助进行测序工作。

1.5 数据分析

利用Usearch软件将相似度大于97%的非重复

序列进行 OTU(operationaltaxonomicunits)聚类,
获得 OTU 的代表序列与真菌ITS数据库 Unite
(Release8.0http:∥unite.ut.ee/index.php)相比对,
获得分类学信息,并采用RDPclassifier贝叶斯算法

进行分类学分析,在真菌属水平统计物种组成,使用

mothur软件计算 Alpha多样性指数。采用SPSS
26.0软件对基本腐烂特性、土壤性质和真菌多样性

指数进行单因素方差分析(one-wayANOVA),采用

Duncan法进行显著性差异检验(p<0.05);运用

GraphPadPrism8.0进行箱型图绘制;使用Origin
2021软件绘制Pearson相关性分析图,并采用Canoco
5.0软件进行RDA分析。

2 结果与分析

2.1 不同年限沙柳沙障真菌物种组成及多样性

2.1.1 属水平真菌物种组成 不同年限沙柳沙障真

菌Top20属物种相对丰度之和为90.81%(表1)。
柄 孢 壳 属 (Podospora)的 相 对 丰 度 均 值 最 大

(31.78%),随年限的增加呈先上升后下降趋势,3a
时达到峰值(83.93%)。而瓶霉属(Phialophora)、
木霉属 (Trichoderma)、Knufia 属、维 罗 纳 霉 属

(Veronaea)和锥毛壳属(Coniochaeta)丰度整体呈上

升趋势,亚隔孢壳属和Phaeococcomyces属呈下降趋

势。近地伞属(Parasola)和被孢霉属(Mortierella)
仅存在于7a的沙柳沙障中,相对丰度分别为5.94%
和2.25%。

2.1.2 OTU水平真菌多样性 采用多样性指数和

丰富度指数共同反映真菌群落Alpha多样性。由图

2a和2b可知,Shannon指数整体呈现上升趋势,

Simpson指数呈现下降趋势,两者均可以反映出,随
着沙柳沙障的腐烂,在 OTU水平真菌多样性增加。

Coverage指数结果显示(图2c),真菌群落覆盖度均

大于99.94%,证实本试验结果能够反映不同铺设年

限沙柳沙障真菌群落的基本组成情况。反映群落丰

富度 的 Sobs,Ace和 Chao1 指 数 呈 现 增 加 趋 势

(图2d—2f),但各组间均无显著性差异(p>0.05)。
与CK相比,7a的Shannon和Sobs指数分别增加了

69.31%和23.16%。因此,随年限的增加,沙柳沙障

真菌群落多样性及丰富度呈现增加趋势。
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表1 不同年限沙柳沙障真菌Top20属物种相对丰度

Table1 RelativeabundancesofTop20fungalgenerainS.psammophilasandbarriersatdifferentyears

序号 类 群     
相对丰度P/%

CK 1a 3a 5a 7a
平均
P/%

1 柄孢壳属 0.32 32.50 83.93 19.64 22.53 31.78
2 Cytospora属 68.72 0 0 0 0 13.74
3 粪壳菌目未分类属 0.15 26.03 6.99 8.37 2.64 8.84
4 木耳目未分类属 0 0 0 29.50 0 5.90
5 瓶霉属 0.01 2.91 2.05 6.69 12.52 4.84
6 柱霉属 0.01 0.01 0 21.92 1.97 4.78
7 隔孢伏革菌科未分类属 0.01 17.96 0 0 0 3.59
8 木霉属 0.01 0.41 0.40 0.02 11.90 2.55
9 柔膜菌目未分类属 0 0 0.01 0.01 11.00 2.20
10 Knufia属 0 0.20 0.95 0 8.82 1.99
11 Phaeoacremonium 属 0.05 8.57 0.44 0.08 0.04 1.84
12 短梗霉属 8.01 0 0 0 0 1.60
13 亚隔孢壳属 7.31 0.04 0.06 0.11 0 1.50
14 篮状菌属 0.02 3.69 0.31 2.64 0.09 1.35
15 近地伞属 0 0 0 0 5.94 1.18
16 维罗纳霉属 0.02 0.04 0.20 1.82 2.72 0.96
17 Zopfiella属 0 0 0 3.28 0.64 0.78
18 锥毛壳属 0.01 0 0 0.19 2.19 0.47
19 Phaeococcomyces属 2.34 0 0.03 0 0.01 0.47
20 被孢霉属 0 0 0 0 2.25 0.45

合 计        86.99 92.36 95.37 94.08 85.26 90.81

注:不同字母表示存在显著差异(p<0.05)。下同。

图2 沙柳沙障OTU水平真菌Alpha多样性指数

Fig.2 AlphadiversityindexoffungiatOTUlevelinS.psammophilasandland
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2.2 沙柳沙障主要化学成分与土壤性质

随着年限增加,沙柳沙障主要化学成分和土壤性

质均呈规律性变化,Cel,Hem和Lig含量在7a后遭

受到不同程度的损失(图3a—3c),其中,7a时Cel与

CK相比,下降程度最大,为49.67%。5a与7a相比,

Cel,Hem和Lig含量均无显著性差异(p>0.05)。
随着时 间 的 增 加,土 壤 性 质 整 体 呈 现 增 加 趋 势

(图3d—3i),但在设障前3a中,SOC,AN,DOC,

BG和LAP均无显著性变化(p>0.05),之后表现出

显著增加(p<0.05);7a的SOC,AN和DOC分别

是CK的2.47,1.83,1.71倍。与CK相比,7a时土壤

胞外酶BG和LAP活性分别显著增加了139.36%
和35.16%,但 NAG在设障的7a中均无显著变化

(p>0.05)。

  注:Cel为纤维素;Hem为半纤维素;Lig为木质素;SOC为有机碳;AN为碱解氮;DOC为可溶性有机碳;BG为β-1,4-葡萄糖苷酶;NAG为β-

1,4-N-乙酰氨基葡萄糖苷酶;LAP为亮氨酸氨基肽酶。下同。

图3 不同年限沙柳沙障化学组分及土壤性质

Fig.3 ChemicalcompositionofS.psammophilasandbarriersandsoilpropertiesatdifferentages

2.3 真菌优势物种及Alpha多样性与沙障化学组分

和土壤因子的相关性

由图4可知,沙柳沙障中真菌瓶霉属、木霉属、

Knufia 属、近地伞属、维罗纳霉属、锥毛壳属和被

孢霉属分别与SOC,AN和DOC呈显著正相关关系

(p<0.05),其中,Knufia 属、近地伞属、维罗纳霉

属和锥毛壳属分别与Cel和Hem呈显著负相关关系

(p<0.05)。Shannon多样性指数受到 AN 的显著
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正相关影响,但受到Hem的显著负相关作用,且其与

瓶霉属和维罗纳霉属呈显著正相关关系,而Chao1指

数与木霉属、锥毛壳属和被孢霉属呈显著正相关

(p<0.05)。此外,SOC与AN,DOC和BG呈极显著

正相关(p<0.01),但与 Cel和 Lig呈显著负相关

(p<0.05)。

  注:①Pod.为柄孢壳属;Cyt.为Cytospora属;U_o_Sor为粪壳菌目未分类属;U_o_Aur为木耳目未分类属;Phi.为瓶霉属;Scy.为柱霉属;U_f_

Pen为隔孢伏革菌科未分类属;Tri.为木霉属;U_o_Hel为柔膜菌目未分类属;Knu.为 Knufia;Phm.为Phaeoacremonium 属;Aur.为短梗霉属;

Did.为亚隔孢壳属;Tal.为篮状菌属;Par.为近地伞属;Ver.为维罗纳霉属;Zop.为Zopfiella属;Con.为锥毛壳属;Pha.为Phaeococcomyces属;Mor.
为被孢霉属,下同。②*p<0.05,**p<0.01。

图4 真菌优势属及多样性与环境因子的Pearson相关分析

Fig.4 Pearsoncorrelationanalysisbetweendominantgeneraanddiversityoffungiandenvironmentalfactors

2.4 真菌优势物种及多样性指数与沙障化学组分和

土壤因子的RDA分析

采用冗余分析(redundancyanalysis)分别探究不

同年限沙柳沙障真菌Top20优势属和多样性与腐烂

特性和土壤性质的响应关系。图5a显示,前2个排

序轴可累计解释真菌优势属与腐烂特性和土壤性质

变化关系的68.45%,Cytospora 属、亚隔孢壳属Did-
ymella、短梗霉属Aureobasidium 和Phaeococcomy-
ces属主要受到 Cel和 Lig的正相关影响,而受到

AN,DOC,SOC和BG的负相关作用;在所有因子

中,Cel和AN是显著影响整个优势菌群丰度的主要

环境因子(p<0.01)。图5b显示,前2个排序轴可累

计解释真菌多样性与腐烂特性和土壤性质变化关系

的67.30%,LAP和BG与RDA1轴呈正相关关系,

相关系数分别为0.4187,0.3722,而Lig和NAG与

RDA1轴呈负相关关系,相关系数分别为-0.4550
和-0.1932,所有因子中,AN和LAP是影响多样性

指数的主要因子。因此,在沙柳沙障腐烂过程中,优
势真菌属和多样性均受到多种因子的综合影响,AN
为两者的主要影响因子。

3 讨 论

3.1 沙柳沙障腐烂过程对真菌物种组成与多样性的

影响

随着设障时间的增加,沙柳沙障腐烂程度加剧,
真菌物种丰度呈现上升趋势[15]。在Top20优势属

的物种中,Podospora 丰度最大,占31.78%,且随年

限的增 加 呈 先 上 升 后 下 降 趋 势。这 主 要 是 因 为
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Podospora含有较多的与木质纤维素降解相关的蛋

白,包括氧化还原酶[16],在沙柳沙障腐解的前3a,该
物种丰度增加,释放出更多的水解酶促进木质纤维素

的降解,使纤维素、半纤维和木质素呈现下降的趋势。
随时间的推移,真菌群落之间的拮抗性相互作用增加

或少数能够产生大量这些酶的类群具有较高的竞争

力[17],使 真 菌 物 种 呈 下 降 趋 势。Phialophora,

Trichoderma和Knufia 物种丰度整体呈上升趋势,

Phialophora 是木材腐烂过程中常见的真菌,存在大

量的纤维素酶和半纤维素酶[18],能够分别将1,4-D-
葡萄糖连接的重复单元所形成的纤维素的线性链和

由木聚糖、木糖醇和甘露聚糖形成的半纤维素的主链

水解[19],降解的主要产物为葡萄糖和纤维二糖,为
微生物提供基本的能源物质。Trichoderma 是土壤

中常见的真菌,能够产生与木质细胞壁降解相关的漆

酶和纤维素酶,致使沙柳沙障的细胞壁解体,木质

纤维素成分损失。Knufia 是植物死亡枝条中常见

的腐生真菌,之前在伊朗地区死亡的波斯胡桃枝中分

离得到该属物种[20],研究表明该物种丰度随腐烂程

度的增加而增大,这与本研究的结果一致。此外,

Didymella 和Phaeococcomyces呈下降趋势,主要因

为随着腐烂程度的增加,可供微生物生长的营养物质

减少,真菌群落内部竞争力增大,致使物种丰度呈现

下降的趋势。

  注:实线带实心箭头图a中表示真菌类群,图b中表示真菌多样性指标;虚线带空心箭头在图a和b中均表示障体化学成分和土壤性质。

图5 真菌优势属及多样性与环境因子关系的RDA分析

Fig.5 RDAanalysisofrelationshipbetweendominantgeneraanddiversityoffungiandenvironmentalfactors

  沙柳沙障腐烂过程真菌群落多样性及丰富度整

体呈现增加,但各组之间丰富度指数均无显著性差异

(p>0.05),这主要是因为随沙障基本密度降低,吸水

能力增强,基质中水分含量增加,真菌物种种类增加,
但有限的营养物质仅能提供一定数量的微生物生存,
因此在各组之间丰富度指数无显著性差异。之前的

研究表明,真菌多样性在腐烂程度最大的木材基质中

达到峰值[21],与本研究结果略不同,7a的沙障真菌

多样性较5a略有降低,这可能是因为沙柳枝条直径

与森林中大型原木差距较大,可供真菌群落生长的营

养物质过少,在沙障腐烂5a后,有限的营养基质增

大了群落间竞争力,使得多样性略有下降。随腐烂程

度加剧,真菌丰富度增加但各组间变化不显著,这与

前人研究结果相似[7],真菌群落的演替和竞争决定了

分解速率和木质素修饰酶的活性,而与丰富度的关系

不明显。

3.2 沙柳沙障腐烂过程真菌多样性与沙障主要成分

及土壤因子的响应

随着腐烂程度增加,导管、木纤维和薄壁组织细

胞破裂,细胞结构塌陷等[1,4],主要化学成分 Cel,

Hem和Lig呈现不同程度的降低,而土壤成分表现

出显著增加,7a的SOC,AN和DOC分别是CK的

2.47,1.83,1.71倍,这主要与障体分解自身的有机物

质后向土壤中释放养分有关,营养元素以波动的状态

被释放到土壤中[13],在沙障腐烂的前期,由于淋溶作

用和微生物的活动,沙障表皮碎屑损失易溶化合物到

土壤中,包括淀粉、氨基酸和糖类,而在之后的木质纤

维素分解阶段,主要由特定的微生物类群所降解[22],
使得沙障中的C,N等营养元素向土壤中转移,从而

增加了土壤养分含量。土壤胞外酶源于微生物等活

体动物的分泌物及其残体的分解物等[23],BG是一种

降解纤维素的C获取酶,而LAP是水解蛋白质和多
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肽的N获取酶[24]。本研究中,7a的BG和LAP活

性较CK分别显著增加了139.36%和35.16%。因

此,在沙柳沙障腐烂过程中对土壤C获取酶活性的影

响较N获取酶更大,这可能导致了更多的C释放到

土壤中。
沙柳沙障腐烂过程中,真菌物种组成与多样性受

到沙障主要化学成分和土壤性质的共同影响。本研

究中,瓶霉属、木霉属、Knufia 属、近地伞属、维罗纳

霉属、锥毛壳属和被孢霉属分别与SOC,AN和DOC
呈显著正相关关系(p<0.05)。沙柳沙障稳定沙埋部

长期与土壤接触,因此,定殖于沙障的真菌受到周围

土壤性质的影响,在腐烂后期有限的营养物质难以供

给真菌群落的正常生长,然而,真菌通过菌丝自溶和

循环营养元素来保存养分。此外,生态系统的养分循

环过程离不开真菌的参与,反过来土壤养分对真菌群

落结构能够起到塑造作用[25]。Knufia 属、近地伞

属、维罗纳霉属和锥毛壳属分别与Cel和 Hem呈显

著负相关关系(p<0.05),这可能是因为这4种真菌

能够分泌更多降解纤维素和半纤维素相关的水解酶,
而二者的化学结构较木质素更简单[26],纤维素是由

1,4-链接D-葡萄糖形成的线性链之间通过氢键连接,
半纤维素主要由木聚糖和甘露聚糖组成[19],因此,经
过水解酶的催化更易发生降解。真菌物种丰度越大,
所分泌的水解酶越多,沙障残留的纤维素和半纤维素

含量越少。RDA分析结果可知,优势真菌属和多样

性均受到多种因子的综合影响,AN为两者的主要影

响因子,这可能是因为土壤中 N的增加会引起微生

物更高的呼吸作用,促使生长速率增加。微生物获取

N所需的能量较C更少,产生的微生物量比例更高,
因此直接影响优势菌的物种丰度和多样性。此外,当
沙障中N含量较低时,腐朽真菌可形成抵制低氮状

态的生长策略,通过菌丝将 N从土壤中转移至沙障

基质中供其正常生长和繁殖[27]。

4 结 论

随沙柳沙障腐烂程度增 加,瓶 霉 属、木 霉 属、

Knufia 属、维罗纳霉属和锥毛壳属均呈上升趋势,
真菌多样性与丰富度整体表现为增加;Knufia 属、
近地伞属、维罗纳霉属和锥毛壳属分别与SOC,AN
和DOC呈显著正相关,但与Cel和Hem呈显著负相

关(p<0.05)。RDA分析结果表明,Cel和AN是显

著影响优势菌群丰度的主要环境因子(p<0.01),AN
和LAP是影响多样性指数的主要因子。因此,在沙

柳沙障腐烂过程中,优势真菌属和多样性均受到多种

因子的综合影响,AN为两者的主要影响因子。未来

研究中,还需进一步结合真菌FUNGuild功能数据库

揭示各优势菌群所具有的生态功能。
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