








子与AM真菌群落的关系受水位的影响。在低水位下

(土壤含水量低于26%),土壤含水量显著影响AM真菌

群落,其与Glomus、OTU数量和基因序列数呈显著负

相关关系(r=-0.86,p<0.05;r=-0.73,p<0.05;

r=-0.85,p<0.05),OTU数量还与土壤全氮、全碳

和有机碳呈显著负相关关系(p<0.05)(图4a);而在

高水位下(土壤含水量高于26.00%),土壤含水量与

AM真菌群落相关性极低,土壤pH与Glomus和基

因序列数呈显著正相关关系(r=0.77,p<0.05)(图
4b)。RDA分析显示,低水位下土壤含水量显著影响

AM真菌群落(F=11.0,p=0.038),而高水位下土壤

环境因子对AM真菌群落的影响均不显著(表3)。
表2 不同区组土壤AM真菌群落多样性差异以及双因素分析结果

区组 OTU数 基因序列数 ACE指数 Chao1指数 Simpson指数 Shannon指数

LP 31a 2399.7±551.0a 33.24±0.61ab 32.56±0.62a 0.755±0.024a 2.985±0.027a

LT 29a 749.0±269.0b 31.51±1.51ab 29.96±2.03a 0.671±0.043a 2.795±0.209a

HP 33a 1951.3±367.0ab 37.39±3.32a 34.73±4.23a 0.735±0.030a 2.914±0.157a

HT 27a 1242.3±389.8ab 28.19±2.87b 27.20±2.86a 0.417±0.031b 1.708±0.106b

显著性(p)
植被 0.133ns 0.020* 0.048* 0.104ns 0** 0.001**

水位 0.901ns 0.957ns 0.863ns 0.919ns 0.003** 0.004**

植被×水位 0.538ns 0.281ns 0.149ns 0.398ns 0.007** 0.007**

  注:(a)为AM真菌群落的主成分;(b)为AM真菌属水平上的相对丰度。

图3 不同区组下AM真菌群落组成特征(属水平)

  注:(a)为低水位下AM真菌群落与环境因子的相关性;(b)为高水位下AM真菌与环境因子的相关性。

图4 AM真菌群落与土壤理化性质的Pearson相关性

3 讨 论
湿地是一个脆弱的生态系统,极易受到外界环境

的影响,如全球气候变暖引发的持续干旱、人类的生

产生活引发的水文变化和面源污染等,最终导致湿地

污染或退化,削弱湿地生态系统的功能。湿地土壤中

AM真菌能促进植物根系发育,帮助植物获取养分,
改善植物生长状况,提高植物抗性。因此,AM 真菌

在退化湿地的恢复和重建中的作用不可忽视,其群落

多样性在一定程度上可以表征生态系统的功能多样

性[7]。由于生长环境和植物群落组成的不同,不同生
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态系统的 AM 真菌丰度一般存在差异。在本研究

中,鄱阳湖湿地土壤AM 真菌OTU数为21~38,明
显低于陆地生态系统[19-20],这主要是由于 AM 真菌

属于需氧型微生物,而湿地土壤中含水量较高,阻塞

部分土壤孔隙,导致土壤中氧气含量较低,因此限制

AM真菌的繁殖。另外,本研究发现,湿地土壤中

AM真菌群落丰富度和多样性较低(隶属于3科,3
属,2种)。一般而言,AM 真菌群落多样性与植被群

落多样性密切相关[21],湿地生态系统中植被群落往

往呈斑块分布,斑块内优势植被种类占据主导地位,
其他植被极少,斑块内植被群落多样性较低。因此,
AM真菌群落多样性较低。

表3 AM真菌群落与土壤理化性质的RDA分析结果

环境因子
低水位

解释度/% 贡献率/% F p

高水位

解释度/% 贡献率/% F p
含水量 73.3 73.3 11.0 0.038 4.5 4.5 <0.1 1.000
pH 19.8 19.8 10.1 0.066 69.9 69.9 9.3 0.096

有机碳 3.0 3.0 0.4 0.616 13.2 13.2 2.4 0.206
全磷 1.4 1.4 <0.1 1.000 5.3 5.3 0.9 0.458
全碳 2.5 2.5 1.8 0.366 — — — —
全氮 — — — — 7.0 7.0 1.5 0.330

  注:“—”表示无数据。

  自然环境下,AM真菌多样性受多种因素共同的

作用。本研究发现,水位是影响 AM 真菌群落多样

性的一个关键因素,这与前人[19]对三江源高寒草地

的研究结果一致。一般而言,AM真菌多样性主要受

土壤中氧气含量和碳源影响[10],然而在湿地生态系

统中,微生物的分解作用低,同种植被群落土壤中的

碳源一般充足且种类差异不大[22],影响 AM 真菌多

样性的土壤因素主要是氧气[7-8]。由于 AM 真菌是

专性需氧真菌,其生长发育需要氧气的存在,缺氧或

少氧环境会限制其生长和正常发育[23]。相较于高水

位,低水位下土壤水分含量低,氧气含量高,氧气对

AM真菌限制少,因此更多种类的 AM 真菌得以生

存。湿地土壤含水量对 AM 真菌的影响有1个阈

值,低水位下随着土壤含水量增加,氧气减少,AM真

菌繁殖显著受抑制,但是当土壤含水量增加到高于

26%(高水位下)时,尽管土壤含水量继续增加,这种

抑制作用不再明显,可能的原因是湿地土壤中存在某

些氧气含量需求极低的AM真菌菌种。
AM真菌主要依靠根系分泌脂肪酸等有机物作

为食物来源完成生活史,其孢子的萌发、菌丝的生长

和泡囊的生成均与根系分泌物的种类和数量密切相

关,并表现出一定的专一寄主性,而根系分泌物受宿

主植物的种类、生长发育和多样性等因素调控。因此

植被类型是影响根际土壤AM 真菌物种多样性的另

一个重要因素[24],本研究中水蓼群落土壤 AM 真菌

群落多样性明显高于南荻群落,再次证实上述论断。
可能的原因是水蓼群落中夹杂着少量苔草,而南荻群

落中只有南荻一种植被,导致水蓼群落土壤中根系分

泌的可供 AM 真菌吸收的碳源种类更多,因此 AM
真菌丰富度和多样性指数更高。本研究还发现,2种

植被群落土壤中AM真菌群落多样性差异在高水位

下更加明显,主要原因可能是高水位下的高土壤含水

量,低土壤氧气含量环境虽然不利于 AM 真菌大多

数种类的存活,但不同植被根系通气组织或侧根数不

同[25],水蓼根系通气组织或侧根数高于南荻,能输送

更多的氧气,使得水蓼群落土壤中 AM 真菌各物种

受水位升高的负面效应低于南荻群落,因此水蓼群落

土壤AM真菌多样性相对于南荻群落在高水位下并

未显著降低。
AM真菌群落结构同样受植物种类的影响,不同

植物由于根系分泌物等差异,能促进或抑制某些AM
真菌的生长发育,进而影响土壤AM 真菌群落结构。
本研究发现,在湿地生态系统中,AM 真菌群落结构

主要受水位的影响(水位影响土壤水分和氧气含量,
进而限制某些AM真菌菌种),而植被类型对其群落

结构的影响只有在低水位下才显著。主要原因可能

是相较于高水位,低水位下的土壤水分含量更低,氧
气含量更高,此时氧气含量不再是限制 AM 真菌各

菌种生长繁殖的主因子,植物种类成为影响不同菌种

生长发育的关键。湿地土壤AM 真菌群落结构的变

化主要由绝对优势属Glomus的相对丰度改变引起

的。前人[13]研究结果也表明,Glomus是湿地生态系

统中的优势属,其对环境的耐受性强,其中的某些种

类可能是属于低需氧型。在湿地生态系统中,水文条

件是影响Glomus的关键因素[26-27]。本研究也发现,
水位显著影响Glomus的相对丰度,而非植被类型,
且Glomus的相对丰度随着水位的升高(土壤含水量

增加)而增加,这表明Glomus相对于其他属的 AM
真菌更能耐受水分胁迫或缺氧环境,或者能与宿主植

物产生更紧密的共生关系,随着水位的升高,土壤水

分含量升高,氧气逐渐减少,其他属的AM 真菌由于

不适应胁迫环境而逐渐减少,而Glomus所占比重则

逐渐升高。Glomus在高水位下与土壤含水量相关性

极低,可推测湿地土壤Glomus中的某些种能够耐受
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高于26.00%的土壤含水量。因此,Glomus属中的某

些菌种对退化湿地修复具有较大的应用潜力。

4 结 论
(1)鄱阳湖湿地不同水位和植被群落下AM真菌群

落主要为Glomus、Claroideoglomus 和 Paraglomus 等

属,Glomus是最优势属,相对丰度占比85.00%以上,在
高水位下的相对丰度显著高于低水位。

(2)不同水位下 AM 真菌群落结构具有显著差

异,而植被类型对 AM 真菌群落结构的影响与水位

有关,在低水位下影响显著,而在高水位影响不显著。
(3)水位、植被及其交互作用均对鄱阳湖湿地

AM真菌群落多样性(Simpson和Shannon指数)存
在显著影响,且低水位 AM 真菌多样性指数高于高

水位,蓼群落的AM真菌多样性高于南荻群落。
(4)湿地土壤含水量对Glomus的影响有1个阈

值,当土壤含水量增加到26.00%后,土壤含水量对

Glomus的抑制作用不再明显。
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