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摘要：【目的】探究青藏高原不同地区高寒草原紫花针茅根际和体内真菌群落的组成、多样性等特

征，及与土壤环境因子(理化性质和酶活性)间的相互关系。【方法】从青藏高原不同地区采集紫花针

茅样品，应用土壤化学方法分析根际土壤理化性质和酶活性，并采用Illumina Miseq高通量测序技术，

解析根际土壤和体内真菌群落组成和丰度、Alpha多样性和菌群结构，同时分析了紫花针茅根际真菌

种群多样性与土壤环境因子的相关性，厘清了影响紫花针茅根际真菌区系的土壤环境因素。【结果】

三个采样地的根际土壤呈中性偏碱，土壤理化性质和酶活性变化各异。高通量测序共得到314801条

有效序列和4491个OTUs；XZ样地的紫花针茅真菌多样性和丰富度相对偏低，GS样地最高。在门分

类水平上，子囊菌门Ascomycota和担子菌门Basidiomycota是主要内生真菌类群，占总菌群的88.28%。

不同采样地区紫花针茅体内真菌群落结构存在明显差异，而根际土壤真菌群落结构差异不大。相关

性分析表明，紫花针茅真菌多样性与土壤pH、有效钾、铁、钙、镁、多酚氧化酶、过氧化物酶和脱

氢酶呈显著(P<0.05)或极显著(P<0.01)正相关，而与海拔、土壤酸性磷酸酶呈极显著负相关。RDA分

析发现，紫花针茅根际土壤真菌不同，影响的土壤环境因子也不同。【结论】青藏高原高寒草地紫花

针茅根际和体内栖息着丰富的真菌群落，其组成和多样性受多种土壤环境因子影响，且影响不同真
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菌群落的主要土壤环境因子也不同。本研究对于有益微生物资源的开发、利用及保护具有重要意义，

并为紫花针茅草原保育和合理开发利用提供科学依据。 
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真菌是生态系统中生物多样性的重要组成

部分，在生物量、养分循环能力和多样性方面比

其他微生物类群更具优势。研究不同生态环境下

真菌群落结构、物种多样性和生态功能成为菌物

学和生态学研究领域的主题之一，而其中植物根

际和内生真菌(endophytic fungi)无疑是该领域的

研究热点[1]。根际土壤真菌以植物分泌物及土壤

中的有机物为生存的物质基础，参与土壤养分和

能量的循环与流动，调节土壤养分释放和肥力的

形成，是生态系统中物质和能量流动的主要驱动

力[2]。植物内生真菌是指在其生活史的特定阶段

或全部阶段寄生在植物组织内，而不对植物产生

有害症状的真菌，包括其生活史中的特定阶段生

活在植物表面的内生真菌和潜伏性病原菌[3]。内

生真菌长期生活在植物体内的特殊环境中，并与

宿主协同进化，一方面内生真菌可从宿主中吸收

营养供自身生长需要，另一方面内生真菌在宿主

的生长发育和系统演化过程中起着重要作用。内

生真菌分布于植物组织内，可获得足够的碳源、

氮源，受到植物组织的良好保护，比暴露于恶劣

环境的附生菌和腐生菌具有更稳定的生存环境，

更易于发挥作用[4]。研究表明，多数内生真菌能

增强宿主植物抵抗昆虫、家畜、野鸟等的釆食，

增强宿主植物对病害、干旱等生物及非生物胁迫

的抵抗能力，在农牧业上受到广泛重视[5]。 

大量研究表明，植物不同组织器官栖息的内

生真菌对植物生长发育的贡献能力存在一定差

异，这种差异性的存在为筛选功能性菌株提供了

理论指导[6–7]。植物根系和叶片组织是受其生境内

生物和非生物因子胁迫影响最大的器官，定殖于

根系和叶片的内生真菌在植物防御外界不利因子

胁迫，保护植物本身组织免受伤害方面发挥了重

要作用。根据文献资料分析，内生真菌对植物各

组织器官的生理生态效应的影响能力最大的是植

物根系组织，其次是叶片组织[8]。与叶片相比，植

物根系内生真菌的侵染程度更强，而叶片内生真

菌则以局部侵染为主。因此，有必要同时对植物根

系和叶片组织内生真菌物种组成、多样性、分布格

局以及生态功能等进行系统研究。目前有关禾本科

植物根际和内生真菌的研究主要集中于栽培禾草，

对于天然禾草的研究还比较少，相对而言，天然禾

草与真菌群落的关系更为复杂多变[9–10]。 

紫 花 针 茅 (Stipa purpurea) 隶 属 于 禾 本 科

(Gramineae)针茅属的多年生旱生草本植物，是青

藏高原、帕米尔高原和中亚高山地区的特有植

物，主要分布于我国的甘肃、青海、新疆、四川

和西藏等地[11]。紫花针茅是高寒草地的建群种，

对高原环境的低温、干旱、强紫外线及贫瘠土壤

等胁迫条件具有极强的适应性，在高寒草地中分

布面积极广，是最具代表性的植物类群。紫花针

茅作为高寒草地的建群种和优势种群，对天然草

原的毒杂草有更强的抵抗力，而且茎叶适口性

好，富含蛋白质和脂肪，营养价值高，牲畜喜食，

是高寒草地最主要的优质牧草之一，为畜牧业的

发展提供了重要的物质基础。另外，紫花针茅具

有耐寒、耐旱、耐践踏和抗风沙等特性，在生态
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防护方面起着不可或缺的作用[12]。鉴于紫花针茅

天然拥有的这些优良基因资源，使得紫花针茅群

落自然演替或人工种植成为治理高寒草地生态

系统退化的途径之一[13]。 

近年来，紫花针茅的研究工作主要集中在遗

传多样性[14]、草地退化的影响[15–17]、群落分类[18]、

放牧效应[19]、环境响应[12,20]等方面。针对紫花针

茅草原的土壤与内生菌研究也备受关注，王军 

等 [21]基于磷酸脂肪酸(PLFA)方法测定了短期增

温对紫花针茅草原土壤微生物生物量的影响，发

现增温对土壤真菌类群生物量和群落结构没有

显著影响；路等学等 [22]采用构建克隆基因文库

(ITS library construction)的方法对青海地区的紫

花针茅根际和根内真菌群落结构进行了研究；鲍

根生等 [23]对青藏高原紫花针茅内生真菌进行分

离培养(culture method)与系统进化研究，表明紫

花针茅内生真菌与宿主间没有严格的特异性。然

而，已有的报道大部分关注点在局部地区的紫花

针茅种群，并且所用的研究方法只能分离到易培

养的常见内生真菌类群，而难培养和不可培养真

菌也是植物根际和内生真菌种群的重要组成部

分。鉴于此，本研究从大尺度下的青藏高原不同

地区高寒草地的紫花针茅种群入手，采用土壤化

学方法明确根际土壤基本理化性质与土壤酶活

性等土壤系统特性；利用灵敏度较高的分子检 

测——高通量测序法(high throughput sequencing)

分析根际土壤、体内真菌群落组成、多样性等特

征；并应用相关性分析法，解析紫花针茅根际土

壤真菌群落与土壤环境因子的相关性。本研究对

有益微生物资源的开发利用以及种质资源保护

具有重要意义，并可为紫花针茅草原的生态恢复

和保育提供理论依据。 

1  材料和方法 

1.1  研究样地概况 

本实验选取青藏高原北缘的甘肃省肃南县

康乐草原(样地编号为 GS)、青海省祁连县祁连草

原(样地编号为 QH)和西藏自治州墨竹工卡县甲

玛乡草地(样地编号为 XZ)等 3 个研究样地(表 1)。

康乐草原位于祁连山东北缘，年平均气温 4 °C 左

右，年平均降水量 253 mm，蒸发量 1828 mm，

年平均无霜期 127 d，平均日照数 2665 h。土壤

以山地黑钙土、草甸土等为主，主要植被以旱生莎

草科和禾本科植物组成，如西北针茅(S. krylovii)、

紫花针茅(S. purpurea)、赖草(Leymus secalinus)、

冷蒿 (Artemisia frigida)、多茎委陵菜 (Potentilla 

multicaulis)等[24]。祁连县草原是青藏高原地区优

良牧草生产适宜的生态地区，位于青海省东北

部，年平均气温 1.0 °C，年降水量为 420 mm 左

右，全年无绝对无霜期。土壤类型为亚高山草甸

土，植物主要为紫花针茅(S. purpurea)、矮蒿草

(Kobresia humilis)、赖草(L. secalinus)和披碱草

(Elymus dahuricus)等[25]。墨竹工卡县甲玛乡草地

位于藏北高原，年平均气温 4.9 °C，年均降水量

522 mm，年均蒸发量 2018 mm，年均无霜期约

100 d，年日照时数为 3012 h。土壤类型主要为高

山草甸土和草原土，主要植被为紫花针茅      

(S. purpurea)、早熟禾(Poa annua)、羊茅(Festuca 

ovina)、矮蒿草(K. humilis)、线叶蒿草(K. capillifolia)、

珠芽蓼(Polygonum viviparum)等[26]。 

1.2  样地设置及样品采集 

2016 年 6 月至 7 月，分别在 3 个研究样地布

置样方，每个样地设置 3 个大样方(25 m×25 m)，

每个大样方各设置 3 个小样方(50 cm×50 cm)[27]。
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在每个小样方采用 5 点法，随机选择 5 株健康紫

花针茅，完整挖取植株。采用“抖落法”收集根际

土壤，即用力抖动紫花针茅根部，去除多余的土

壤和腐解物等杂质，仍粘在根部的即为根际土

壤，用无菌小毛刷扫落根际土壤，收集到灭菌采

样袋中。用无菌剪刀从完整植株分别剪取 5 段长

度约 3 cm 的健康无病斑的根和叶段，分别装入

采样袋，并做好标记。将每个大样方内取得的  

15 份根际、根和叶段分别混匀为 1 份样品，共获

得根际土壤(rhizosphere soil，rs)、根(root，r)和

叶(leaf，l)样品各 9 份。将每份根际土壤样品再

分成 2 小份，1 份用于土壤理化性质和酶活性分

析，另 1 份保存在–80 °C 超低温冰箱中，用于根

际土壤真菌总 DNA 提取。将紫花针茅的根和叶

样品用流动的自来水冲洗之后，分别置于 75%的

乙醇中浸泡 1 min，转入 2%次氯酸钠溶液中处理

8 min，最后用无菌水清洗 5 次，每次约 1 min，

取最后一次的冲洗液涂布于 NA (营养琼脂)固体

培养基上，于 28 °C 培养 3 d，检测表面灭菌效果，

将表面消毒的根和茎样品用无菌滤纸吸干表层

水分后待用。 

1.3  根际土壤理化性质与酶活性分析 

采用常规分析方法测定根际土壤理化性质[28]。

土壤 pH 值采用酸度计测定，以去除 CO2 的纯水

为浸提剂，水土比为 2.5:1；土壤全氮采用半微量

凯氏定氮法测定，全碳采用干烧法，通过元素分

析仪(Vario EL/micro cube，Elementar，Hanau，

Germany)测定，有机碳采用重铬酸钾-硫酸溶液氧

化法测定；土壤有效磷采用 NaHCO3 浸提-钼锑抗

比色法测定，有效钾采用 NH4OAc 浸提-火焰光

度法测定；土壤微量元素(Fe、Ca、Mg、Mo)含

量采用 HF-HClO4-HNO3 消煮，用电感耦合等离

子体发射光谱法(ICP-OES) 测定。土壤酶活性测

定参照《土壤酶及其研究法》[29]，脲酶活性采用

苯酚钠-次氯酸钠比色法，酸性和碱性磷酸酶活性

采用磷酸苯二钠比色法，蔗糖酶活性采用 3,5-二

硝基水杨酸比色法，多酚氧化酶活性采用没食子

素比色法测定，过氧化物酶活性采用邻苯三酚比

色法测定，脱氢酶活性采用三苯基四氮唑氯化物

(TTC)比色法测定。 

1.4  基因组 DNA 提取、扩增、高通量测序 

在无菌超净工作台中，分别准确称取 1.0 g

不同采样地区的表面灭菌的紫花针茅根和茎样

品，无菌剪刀剪成约 1 cm 的组织块，置于灭菌

研钵中，加入液氮，研磨成粉末状，将粉末转移

至 1.5 mL 的无菌离心管中，同样准确称取 1.0 g

根际土壤样品于 1.5 mL 的无菌离心管中，用于总

DNA 提取。使用土壤微生物 DNA 提取试剂盒(ZR 

Soil Microbe DNA Kit™，Zymo Research，Orange，

CA，USA)提取 DNA，操作步骤参考产品说明书。

提取到的 DNA 用 1.0%的琼脂糖凝胶电泳检测纯

度和浓度。 PCR 扩增采用引物 ITS1F/ITS2R 

(ITS1F：5′-CTTGGTCATTTAGAGGAAGTAA-3′，

ITS2R：5′-GCTGCGTTCTTCATCGATGC-3′)，PCR

反应体系为 25 µL，包括 DNA 模板 1.5 µL，引物

各 1.0 µL，10×PCR Buffer 2.5 µL，Taq 酶 0.2 µL 

(Promega, Madison, WI, USA)，dNTPs 2.5 µL，

ddH2O 16.3 µL。PCR 扩增条件：95 °C 1 min；94 °C 

1 min，55 °C 1 min，72 °C 45 s，30 个循环；72 °C 

10 min。 

高通量测序委托上海生工生物工程技术服

务有限公司完成，所用平台为高通量二代测序仪

(Illumina，HiSeq 2500)。将测序得到的数据进行

质控和过滤，具体步骤如下：截去样品数据的
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Barcode 序列和 PCR 扩增引物序列，使用 FLASH 

(v 1.2.7)对每个样品的 reads 进行拼接，得到原始

Tags 数据；应用 Qiime (v 1.7.0)的 Tags 质量控制

流程，将原始 Tags 数据过滤处理得到高质量的

Tags 数据；得到的 Tags 序列于数据库 (Unite 

Database ， http://unite.ut.ee/) 进 行 比 对 ， 采 用

UCHIME (v 4.2)检测并去除嵌合体序列，最终得

到有效数据。应用 Uparse 软件(v 7.0.1001)对所有

样品的有效数据序列在 97%的相似度下进行

OTUs (Operational Taxonomic Units)聚类，采用

Qiime中的 Blast方法与 Unite真菌数据库(Release 

7.2，http://unite.ut.ee/index.php)进行物种注释分

析，获得每个 OTU 的分类学信息。 

1.5  数据分析  

对各样品中的数据进行均一化处理，使用 R

软件(v 2.15.3)绘制稀释曲线，检验测序数量的合

理性；在数据序列 OTU 聚类分析的基础上，利

用 Mothur (version v.1.30)软件计算样品 Alpha 多

样性指数，其中 Coverage 指数衡量测序深度，

Chao1 和 ACE 指数反映群落丰富度，Simpson 和

Shannon 指数反映微生物多样性。根据样品数据

分类分析的结果，构建紫花针茅各样品真菌类群

的分布柱形图，比较不同样品间的菌群组成差

异。应用 Sigmaplot 12.0 软件对数据进行 One-Way 

ANOVA 差异显著性检验，以及 Pearson 相关性

分析检验。基于 bray curtis 算法使用 QIIME 软件，

对样品进行非度量多维标定法(NMDS)分析，并

采用 CANOCO 4.5软件对紫花针茅真菌群落与土

壤 环 境 因 子 间 的 相 互 关 系 进 行 冗 余 分 析

(redundancy analysis，RDA)，以期反映土壤理化

性质、土壤酶活性与紫花针茅根际真菌群落的相

互关系。 

2  结果和分析 

2.1  紫花针茅根际土壤基本理化性质与酶活性

分析 

对 3 个采样地紫花针茅根际土壤基本理化性

质的 11 项指标进行了检测，结果表明：3 个采样

地的土壤 pH 呈中性偏碱，土壤的总 N、总 C、

有机 C 含量和 C:N 均为 QH 样地高于 GS 和 XZ

样地，XZ 样地最低；土壤有效 K、Fe、Ca 和

Mg 含量均为 GS 样点最高，XZ 样地最低；土壤

速效磷含量 GS 样地偏高，QH 样地最低，而 Mo

含量 XZ 样地最高，QH 样地偏低(表 1)。 

对紫花针茅根际土壤 7 个酶活性指标的检测

结果显示：土壤多酚氧化酶(PPO)、过氧化物酶

(POD)和脱氢酶(DHA)的活性，GS 样地高于 QH

和 XZ 样地；土壤脲酶活性，QH 样地高于 GS 和

XZ 样地，XZ 样地上述 4 种酶的活性最低。土壤

酸性和碱性磷酸酶活性 QH 样地高于 XZ 和 GS

样地，蔗糖酶活性 GS 样地最高，QH 样地最低，

XZ 样地上述 3 种酶活性居中(表 1)。 

2.2  紫花针茅根际和体内真菌高通量测序结果

及多样性分析 

以最后一次冲洗紫花针茅根部和叶片的无

菌水涂布平板培养基，7 d 后观察平板表面未出

现任何菌落，表明实验样品表面灭菌效果彻底，

研究结果可信。稀疏度曲线可反映样本的物种

多样性和丰富度随测序量的变化情况，本研究

中随样品测序数量的增加，27 个样品的 OTU

稀疏曲线逐渐趋于平缓，而且各样品测序覆盖

度均在 99.50%以上，表明本实验测序的数据量能

较全面地反映测序样品的真菌群落组成(图 1，

表 2)。  
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表 1.  三个采样地详细信息及根际土壤环境因子特征 

Table 1.  Details of the three study sites and the summary of rhizosphere soil environmental parameters 

Sample plot GS QH XZ 

Alt (m a.s.l.) 2815 3289 3785 

Lat N 38°49′29″ N 37°58′29″ N 29°46′12″ 

Long E 99°54′44″ E 100°52′1″ E 91°39′36″ 

pH 7.76±0.18a 7.63±0.05a 7.43±0.06a 

TN/(g/kg) 3.37±0.06a 3.72±0.02a 1.84±0.03b 

TC/(g/kg) 43.27±0.53a 48.85±0.31a 22.63±0.24b 

OC/(g/kg) 23.92±0.32a 26.71±0.28a 11.78±0.17b 

C/N ratio 12.74±0.30a 13.22±0.17a 12.56±0.14a 

AP/(g/kg) 0.71±0.04a 0.51±0.03b 0.58±0.03a 

AK/(g/kg) 16.89±0.71a 14.27±1.09b 13.65±0.41b 

Fe/(g/kg) 36.09±0.48a 28.97±0.81b 25.81±1.08c 

Ca/(g/kg) 18.89±0.71a 3.88±0.42b 1.60±0.15c 

Mg/(g/kg) 13.81±0.88a 7.34±0.74b 3.52±0.39c 

Mo/(mg/kg) 0.12±0.02b 0.10±0.01b 0.30±0.08a 

POD/(mg/d/g) 93.79±0.66a 78.75±0.63b 64.55±0.31c 

SC/(mg/d/g) 62.97±0. 70a 59.45±0.28b 61.34±1.66b 

UE/(µg/d/g) 846.43±3.17b 1073.28±3.61a 602.94±1.85c 

ACP/(µmol/d/g) 19.00±0.56b 22.41±1.05a 21.35±0.96b 

AKP/(µmol/d/g) 21.88±0.59a 22.45±1.31a 21.95±1.61a 

PPO/(mg/d/g) 36.96±1.27a 34.43±1.27b 30.82±0.74c 

DHA/(µg/d/g) 245.82±4.10a 132.70±0.43b 34.48±0.02c 

The different lowercase letters indicate that the difference is significant at the 0.05 level. n=3. The same below. Alt: altitude; a.s.l.: 
above sea level; Lat: Latitude; Long: Longitude; TN: total nitrogen; TC: total organic carbon; OC: organic carbon; C/N ratio: 
carbon/nitrogen ratio; AP: available phosphorus; AK: available potassium; POD: soil peroxidase; SC: soil sucrase; UE: soil urease; 
ACP: soil acid phosphatase; AKP: soil alkaline phosphatase; PPO: soil polyphenol oxidase; DHA: soil dehydrogenase. 

 
27 个样品测序共获得 317707 条原始序列，

剔除不合格的序列之后，共得到 314801 条有效

序列，以≥97%的相似性聚类得到 4491 个 OTUs，

其中，GS 样地 1927 个，QH 样地 1256 个，XZ

样地 1308 个。GS 和 XZ 两个样地的真菌 OTU 数

量均为根际土壤>根>叶，而 QH 样地为根际土壤> 

叶>根(表 2)。由韦恩图可知，GS 样地不同采样

部位共有的 OTUs 为 173 个，其中根际土壤、根

和叶中所特有的 OTUs 数目分别为 1137、553 和

243 个；QH 样地中，根际土壤、根和叶所特有的

OTUs 数目分别为 1249、205 和 338 个，3 个部位

共有的 OTUs 为 130 个；XZ 样地不同采样部位

共有的 OTUs 为 125 个，根际土壤、根和叶 3 个

部位所特有的 OTUs 数目分别为 1242、396 和  

200 个(图 2)。 

对不同样品的 Alpha 多样性指数分析表明：

GS 和 XZ 样地的真菌群落多样性和丰富度均表

现为根际土壤最高，叶最低，QH 样地则为根际

土壤最高，根最低。不同样地之间比较发现，GS

样地紫花针茅不同部位的真菌群落多样性均高

于其他 2 个样地，QH 样地紫花针茅根际土壤和

叶中的真菌群落多样性大于 XZ 样地，而根中的 
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图 1.  紫花针茅根际土壤和体内真菌的 OTUs 稀释曲线 

Figure 1.  Fungal OTUs rarefaction curves of rhizosphere soil, root and leaf associated with S. purpurea. a: GS 
site; b: QH site; c: XZ site. 
 

表 2.  紫花针茅根际土壤和体内真菌群落多样性指数分析 

Table 2.  Diversity index of fungal community associated with S. purpurea 
Sample Effective tags  OTUs ACE Chao1 Shannon index Simpson index Coverage/%

GSrs 36048 979 1042.86±20.20a 1044.41±20.07a 4.91±0.31a 0.04±0.00a 99.67 

GSr 31303 482 546.03±8.65b 534.61±4.05b 2.89±0.13b 0.18±0.01a 99.71 

GSl 38524 269 307.21±3.02c 292.20±11.63c 2.04±0.19c 0.50±0.03a 99.92 

QHrs 32368 907 999.77±5.25a 990.23±15.63a 4.33±0.06a 0.06±0.01b 99.50 

QHr 37318 256 307.33±9.44b 283.96±3.11c 2.51±0.35c 0.21±0.02a 99.88 

QHl 34007 283 314.86±5.50b 310.01±17.32b 3.35±0.43b 0.15±0.02a 99.89 

XZrs 35743 915 980.17±8.61a 979.88±24.39a 4.32±0.27a 0.07±0.01a 99.66 

XZr 36214 346 424.40±4.89b 401.22±3.48b 2.92±0.16b 0.12±0.03a 99.83 

XZl 33276 174 189.30±4.43c 186.40±3.52c 1.57±0.26c 0.43±0.02a 99.93 

a, b, c: the significant difference indicates the comparison of different sampling parts in the same place. 
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图 2.  紫花针茅不同采样地区真菌群落 OTUs 分布韦恩图 

Figure 2.  Venn diagram of fungal OTUs detected in different sampling sites of S. purpurea. 
 

小于 XZ 样地。反映根际和内生真菌丰富度的

ACE 和 Chao1 指数分别在 189.30–1042.86 和

186.40–1044.41 之间。反映菌群多样性的 Shannon

指数在 1.57–4.91 之间，其中，GS 样地紫花针茅

根际土壤真菌多样性最丰富，Shannon 指数和

Chao1 指数分别为 4.91 和 1044.41。与之相反，

XZ 样地叶部内生真菌多样性最低，Shannon 指

数、Chao1 指数分别为 1.57 和 186.40。反应根际

土壤真菌优势度的 Simpson 指数在 0.04–0.50 之

间，GS 样地的叶部内生真菌优势度最高，根际

土壤真菌群落的优势度最低，3 个样地紫花针茅

体内真菌群落的优势度明显高于根际土壤(表 2)。 

2.3  紫花针茅真菌群落分布特征 

27 个样品中共检测到了 5 个门的真菌，其中

子囊菌门 Ascomycota 和担子菌门 Basidiomycota

是主要的真菌类群，分别占总序列数的 75.52%和 

12.76%。在纲水平上(图 3-A)，共注释到了 27 类

真菌，其中粪壳菌纲 Sordariomycetes、座囊菌纲

Dothideomycetes 、 伞 菌 纲 Agaricomycetes 、

Archaeorhizomycetes 及散囊菌纲 Eurotiomycetes
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为主要菌群，相对丰度之和超过 73%。 

在目水平上，27 个样品共注释到了 99 个真

菌 目 ， 肉 座 菌 目 Hypocreales 、 座 囊 菌 纲

Unclassified_Dothideomycetes 、 粪 壳 菌 目

Sordariales 、 腔 菌 目 Pleosporales 、 煤 炱 目

Capnodiales 、伞菌目 Agaricales 和古根菌目

Archaeorhizomycetales 为 主 要 的 优 势 真 菌 目   

(图 3-B)。在 GS 样地的紫花针茅样品中，肉座菌

目 Hypocreales 在叶、根和根际土壤中均占优势

地位，座囊菌纲 Unclassified_Dothideomycetes 在

叶和根中出现比例较大，而粪壳菌目 Sordariales

在叶和根际土壤中较多；伞菌目 Agaricales 和古

根菌目 Archaeorhizomycetales 在 GS 样地的地下

部位 (根和根际土壤 )中占优势地位，而红菇目

Russulales 仅在根部样品中占优势地位。在 QH

地区紫花针茅样品中，粪壳菌目 Sordariales 和肉

座菌目 Hypocreales 在叶、根和根际都处于优势

地位，腔菌目 Pleosporales 在叶和根中所占比例

较高，粪壳菌纲 Unclassified_Sordariomycetes 在

根 和 根 际 属 于 优 势 类 群 ； 而 盘 菌 纲

Unclassified_Pezizomycetes 仅在叶中占优势，

Unclassified_Leotiomycetes 仅在根中占优势，伞

菌目 Agaricales 和古根菌目 Archaeorhizomycetales

仅在根际土壤中占优势。分布在 XZ 的紫花针茅

样品中，煤炱目 Capnodiales 和伏革菌目 Corticiales

是叶中特有的优势菌群，炭角菌目 Xylariales 和

刺盾炱目 Chaetothyriales 是根中特有的优势菌

群，被孢霉目 Mortierellales 和粪壳菌目 Sordariales

是根际土壤特有的优势菌群；而座囊菌纲

Unclassified_Dothideomycetes 在叶和根际中所占

比例较大，腔菌目 Pleosporales 在叶和根中处于

优势地位，肉座菌目 Hypocreales 在根和根际中

为优势类群。 

在科水平上，27 个样品共注释到了 217 个真

菌类群(图 3-C)，丛赤壳科 Nectriaceae、毛壳菌

科 Chaetomiaceae、座囊菌纲 Unclassif ied_ 

Dothideomycetes、 Incertae_sedis、球腔菌科

Mycosphaerellaceae、Archaeorhizomycetaceae 和

腔孢菌科 Pleosporaceae 为主要的优势类群，占

总序列数目的 57%以上，但同一采样地区的紫花

针茅不同部位之间真菌群落组成存在显著差异。

GS 地区紫花针茅叶部内生真菌有 108 科，根部

有 115 科，根际土壤有 161 科。其中座囊菌纲

Unclassified_Dothideomycetes 为叶和根中的优势

科，毛壳菌科 Chaetomiaceae 为叶和根际中的优

势科，Archaeorhizomycetaceae 为根和根际土壤中

的优势科。麦角菌科 Clavicipitaceae 是叶中特有

的优势科，unclassified_Russulales、小丛壳科

Glomere l laceae、丛赤壳科 Nectr iaceae 和

unclassified_Agaricales 为根中特有的优势科，

Incertae_sedis、毛球壳科 Lasiosphaeriaceae 和

unclassified_Ascomycota 是根际土壤特有的优势

科。采自 QH 地区的紫花针茅叶部内生真菌有 105

科，根部有 89 科，根际土壤有 162 科。其中腔

孢菌科 Pleosporaceae 和盘菌纲 Unclassified_ 

P e z i z o m y c e t e s 是叶中特有的优势类群，

unclassified_Leotiomycetes 和 Phaeosphaeriaceae

是根中特有的优势类群，蜡伞科 Hygrophoraceae

和 Archaeorhizomycetaceae 是根际土壤特有的优

势类群。毛壳菌科 Chaetomiaceae 是叶和根际中

共有的优势类群，丛赤壳科 Nectriaceae 和粪壳菌

纲 Unclassified_Sordariomycetes 是根和根际中共

有的优势类群，而 Incertae_sedis 在叶、根和根际

中均属优势类群。XZ 地区紫花针茅叶部内生真 
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图 3.  不同采样地区紫花针茅根际和体内真菌的群落组成 

Figure 3.  Fungal community composition in rhizosphere soil, root and leaf of S. purpurea in different sampling 
sites. A: class level; B: order level; C: family level. 
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菌有 77 科，根部有 101 科，根际土壤有 148 科。

其中 Incertae_sedis 在叶、根和根际中均居于优势

类群，座囊菌纲 Unclassified_Dothideomycetes 是

叶 和 根 际 的 共 有 优 势 科 。 球 腔 菌 科

Mycosphaerellaceae、伏革菌科 Corticiaceae 和

腔孢菌科 Pleosporaceae 是叶中特有的优势科，

丛赤壳科 N e c t r i a c e a e、L e n t i t h e c i a c e a e、

Herpotrichiellaceae 和粪壳菌纲 Unclassified_ 

Sordariomycetes 是根中特有的优势科，被孢霉科

Mortierellllaceae 和毛壳菌科 Chaetomiaceae 是根

际中特有的优势科。 

2.4  紫花针茅真菌群落组成及丰度分析 

热图分析发现，内生真菌群落不仅在不同采样

地区之间存在明显差异，在同一采样地区的不同部

位的分布也存在差异(图 4)。在 GS 采集的紫花针

茅样品中，座囊菌纲 Unclassified_Dothideomycetes 

 

 
 

图 4.  不同采样地区紫花针茅根际和体内真菌属水平的相对丰度热图 

Figure 4.  Heatmap of the relative abundance of fungal community in rhizosphere soil, root and leaf of S. purpurea 
in different sampling sites. 
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在叶和根部样品中相对富集，Mycothermus 在叶

部 和 根 际 样 品 中 相 对 富 集 ， unclassified_ 

Archaeorhizomycetaceae 在根部和根际样品中相

对富集，Neotyphodium 仅在叶部样品中相对富

集，刺盘孢属 Colletotrichum、红菇 unclassified_ 

Russulales、丛赤壳科 unclassified_Nectriaceae 和

伞菌 unclassified_Agaricales等仅在根部样品中相

对富集，unclassified_Incertae_sedis 等仅在根际土

壤样品中相对富集。在 QH 采集的紫花针茅样品

中，粪壳菌纲 Unclassified_Sordariomycetes 在根

部 和 根 际 样 品 中 相 对 富 集 ， 腔 孢 菌 科

unclassified_Pleosporaceae、Mycothermus、盘菌

纲 Unclassified_Pezizomycetes、unclassified_Incertae_ 

sedis 等仅在叶部样品中相对富集，丛赤壳科

unclassified_Nectriaceae、unclassified_Leotiomycetes、

unclassified_Phaeosphaeriaceae 等仅在根部样品

中 相 对 富 集 ， Mycothermus 、 unclassified_ 

Archaeorhizomycetaceae、湿伞属 Hygrocyb 等仅

在根际土壤样品中相对富集。在 XZ 采集的紫花

针 茅 样 品 中 ， 座 囊 菌 纲 Unclassified_ 

Dothideomycetes 在叶部和根际样品中相对富集，

球腔菌属 Mycosphaerella、Limonomyces、腔孢菌

科 unclassified_Pleosporaceae 等仅在叶部样品中

相对富集，丛赤壳科 unclassified_Nectriaceae、微

座孢属 Microdochium、Darksidea、unclassified_ 

Herpotrichiellaceae 、 粪 壳 菌 纲 Unclassified_ 

Sordariomycetes 等仅在根部样品中相对富集，被

孢霉科 unclassified_Mortierellaceae、Mycothermus、

unclassified_Incertae_sedis 等仅在根际土壤样品

中相对富集。 

为了进一步分析同一地区不同采样部位以

及不同采样地区紫花针茅根际和内生真菌群落

组成的差异，进行了韦恩分析和 NMDS 分析。 

GS 采集的紫花针茅样品中，有 11 属为根际、根

部和叶部样品共有属，包括 Mycothermus 、

unclassified_Archaeorhizomycetaceae、被孢霉科

unclassified_Mortierellaceae 等。叶部样品有 5 个

属(曲霉属 Aspergillus、白僵菌属 Beauveria、酵

母属 Issatchenkia、伞菌 unclassified_Agaricomycetes、

unclassified_Phaeosphaeriaceae)为特有属；根部

样品中，刺盘孢属 Colletotrichum、Darksidea、微

座孢属 Microdochium、伞菌 unclassified_Agaricales、

球囊霉目 unclassified_Glomerales、unclassified_ 

Herpotrichiellaceae 、 鬼 伞 科 unclassified_ 

Psathyrellaceae、和红菇 unclassified_Russulales  

8 个属为特有属；根际土壤样品中，湿伞属

Hygrocybe 、 冬 虫 夏 草 属 Ophiocordyceps 、

Schizothecium、壶菌纲 unclassified_Chytridiomycetes、

unclassified_Sordariales 5 个属为特有属。在 QH

采集的紫花针茅样品中，有 8 个属为叶部、根部

和 根 际 土 壤 共 有 属 ， 包 括 Mycothermus 、

unclassified_Archaeorhizomycetaceae、丛赤壳科

unclassified_Nectriaceae 和 粪 壳 菌 纲

Unclassified_Sordariomycetes 等。叶部样品有   

10 个属(曲霉属 Aspergillus、Comoclathris、酵母

属 Issatchenkia、冬虫夏草属 Ophiocordyceps、

Pseudopithomyces、unclassified_Davidiellaceae、

unclassified_Eurotiomycetes、盘菌纲 Unclassified_ 

Pezizomycetes 、 unclassified_Pleosporaceae 和

unclassified_Pleosporales)为特有属；根部样品中，

微座孢属 Microdochium、木霉属 Trichoderma、

毛壳菌科 unclassified_Chaetomiaceae、unclassified_ 

Coniochaetaceae、unclassified_Cystobasidiaceae、 

unclassified_Herpotrichiellaceae 、 unclassified_ 
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Massarinaceae 、 unclassified_Phaeosphaeriaceae

和 Wojnowicia 9 个属为特有属；在根际土壤样

品 中 ， 有 Clavaria 、 Floccularia 、 丝 膜 菌 科

unclassified_Cortinariaceae 、 荚 胞 腔 菌 科

unclassified_Sporormiaceae、银耳纲 unclassified_ 

Tremellomycetes、和湿伞属 Hygrocybe 6 个属为

特有属。在 XZ 采集的紫花针茅样品中，

Mycothermus、unclassified_Archaeorhizomycetaceae、

丛赤壳科 unclassified_Nectriaceae 和粪壳菌纲

Unclassified_Sordariomycetes 等 8 个属为特有属。

叶部样品中，枝孢属 Cladosporium、Comoclathris、

湿伞属 Hygrocybe、小光壳属 Leptosphaerulina、

Limonomyces 、 球 腔 菌 属 Mycosphaerella 和

unclassified_Thelebolales 7 个属为特有属；根

部样品中，节菱孢属 Arthrinium、离蠕孢属

Bipolaris、Darksidea、微座孢属 Microdochium、

Oliveonia、Paramicrothyrium、Periconia、毛壳菌

科 unclassified_Chaetomiaceae 、 球 囊 霉 科

unclassified_Glomeraceae、unclassified_Glomerales、

unclassified_Herpotrichiellaceae 11 个属为特有

属；在根际土壤样品中曲霉属 Aspergillus、白僵

菌属 Beauveria、嗜热真菌属 Thermomyces、毛舌

菌 属 Trichoglossum 、 丝 膜 菌 科 unclassified_ 

Cortinariaceae 、 unclassified_Eurotiomycetes 、

unclassified_Leotiomycetes 和发菌科 unclassified_ 

Trichocomaceae 8 个属为特有属。NMDS 进一步

分析发现 27 个样品按照采样部位分成了 3 组，

分别是叶部样品、根部样品和根际土壤样品，说

明虽然采样地区不同，但是同一部位的紫花针茅

真菌群落结构相似；紫花针茅内生真菌(叶部和根

部)样品分布相对分散，相距较远，表明不同采样

地区内生真菌群落组成存在明显差异，而不同地

区紫花针茅根际土壤样品分布集中，表明紫花针

茅根际土壤真菌群落结构受采样地区的影响较

小，样品间的差异不大(图 5)。 

2.5  紫花针茅根际土壤真菌群落结构与土壤环

境因子相关性分析 

通过 Pearson 相关性分析得出，土壤理化性

质参数中，pH、AK、Fe、Ca 和 Mg 与真菌多样

性指数 ACE、Chao 1 和 Shannon 指数呈显著

(P<0.05)或极显著(P<0.01)正相关，而与 Simpson

指数呈显著或者极显著负相关；海拔与 ACE、

Chao 1 和 Shannon 指数呈极显著负相关，而与

Simpson 指数呈极显著正相关，说明土壤的这些

理化性质对根际真菌群落分布和多样性有重要

影响。AP 与 ACE 和 Chao 1 指数呈显著正相关， 

 

 
 
图 5.  不同采样地区紫花针茅根际和体内真菌群落

NMDS 分析 

Figure 5.  NMDS analysis of fungal community in 
rhizosphere soil, root and leaf of S. purpurea in 
different sampling sites. Ovals drawn with solid line 
represent the associations of root samples, short dash 
line represent the associations of leaf samples, and 
long dash line represent the associations of 
rhizosphere soil samples. 
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而与 Shannon 和 Simpson 指数相关性不显著，Mo

只与 ACE 指数呈显著负相关，与其他多样性指

数相关性不显著，说明 AP 和 Mo 对根际土壤真

菌群落分布起重要作用(表 3)。土壤酶参数中，多

酚氧化酶 (PPO)、过氧化物酶 (POD)和脱氢酶

(DHA) 与真菌多样性指数 ACE 、 Chao 1 和

Shannon 指数呈显著(P<0.05)或极显著(P<0.01)正 

 

表 3.  紫花针茅根际土壤真菌群落多样性指数与土壤

理化性质和酶活性的 Pearson 相关性分析 

Table 3.  Pearson correlations between rhizosphere 
soil fungal communities of S. purpurea and soil 
environmental factors 

Index ACE Chao 1 Shannon 
index 

Simpson 
index 

Altitude –0.919*** –0.826*** –0.739** 0.784** 

pH 0.705* 0.667* 0.709** –0.589* 

TN 0.572 0.424 0.157 –0.357 

TC 0.527 0.363 0.164 –0.349 

OC 0.517 0.374 0.174 –0.316 

C/N –0.183 –0.298 0.171 –0.031 

AK 0.854*** 0.858*** 0.864*** –0.867***

AP 0.606* 0.738* 0.510 –0.324 

Fe 0.925*** 0.848*** 0.874*** –0.848***

Ca 0.921*** 0.882*** 0.856*** –0.818** 

Mg 0.897*** 0.849*** 0.773** –0.757** 

Mo –0.601* –0.570 –0.200 0.371 

PPO 0.903*** 0.858*** 0.634* –0.625* 

POD 0.928*** 0.848*** 0.758** –0.795** 

UE 0.303 0.149 0.036 –0.219 

DHA 0.933*** 0.846*** 0.769** –0.799** 

SC 0.520 0.522 0.636* –0.407 

ACP –0.673* –0.618* –0.852*** 0.664* 

AKP –0.096 0.074 –0.031 –0.130 

The signifcant differences (*: P≤ 0.05; **: P≤ 0.01; ***:     

P≤0.001) are highlighted in bold. The different lowercase 

letters indicate that the difference is significant at the 0.05 
level. TN: total nitrogen; TC: total organic carbon; OC: 
organic carbon; C/N ratio: carbon/nitrogen ratio; AP: available 
phosphorus; AK: aavailable potassium; POD: soil peroxidase; 
SC: soil sucrase; UE: soil urease; ACP: soil acid phosphatase; 
AkP: soil alkaline phosphatase; PPO: soil polyphenol oxidase; 
DHA: soil dehydrogenase. 

相关，而与 Simpson 指数呈显著或者极显著负相

关；土壤酸性磷酸酶(ACP)与 ACE、Chao 1 和

Shannon 指数呈极显著负相关，而与 Simpson 指

数呈极显著正相关，说明土壤的这些酶是根际真

菌群落分布和多样性的关键酶。土壤蔗糖酶只与

Shannon 指数呈显著正相关，与其他多样性指数

相关性不显著，说明其对真菌群落多样性有一定

的影响。除此以外，其他土壤理化性质和酶与根

际土壤真菌群落分布和多样性的相关性不显著

(表 3)。 

通过 RDA 分析真菌群落与土壤理化性质和

酶活性之间的相互关系(图 6)。结果表明，第一、

二排序轴累计解释率分别为 74.5%和 24.8%，累

计解释率达到 99.3%，说明第一、二排序轴能较

好地反映出真菌群落与土壤特性之间的相互关 

 

 
 
图 6.  不同采样地区紫花针茅根际土壤真菌门水平相

对丰度与土壤环境因子冗余分析 

Figure 6.  RDA analysis ordination biplot showing 
relationships between fungal communities and soil 
enzyme activities, and environmental variables. Ovals 
represent the associations of different samples in 
different sampling sites. The black arrows, red arrows 
and blue arrows indicate fungal community, soil 
physiochemical properties, and soil enzymes, 
respectively. The abbreviations of the variables in this 
figure were showed in Table 1.  
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系。球囊菌门(Glomeromycota)与海拔和 Mo 箭头

方向一致呈正相关，与土壤蔗糖酶(SC)、AP、Ca

和 Fe 方向相反呈负相关；接合菌门(Zygomycota)

与海拔和 Mo 箭头方向一致呈正相关，而与大部分

土壤理化性质和酶活性参数的方向相反呈负相关；

子囊菌门(Ascomycota)和壶菌门(Chytridiomycota)

与土壤蔗糖酶、AP、Ca 和 Fe 方向相同呈正相关，

与土壤酸性磷酸酶(ACP)和碱性磷酸酶(AKP)方

向相反呈负相关；担子菌门(Basidiomycota)的箭

头方向与土壤脲酶(UE)、多酚氧化酶(PPO)、脱

氢酶(DHA)和过氧化物酶(POD)，以及 TN、TC、

OC、AK、pH 和 Mg 的方向一致呈正相关，与海

拔和 Mo 的箭头方向相反呈负相关(图 6)。 

3  讨论 

紫花针茅是青藏高原高寒草地中面积最

大、最重要的草原优势植物类群，对青藏高原

景观、生态系统多样性和自然环境稳定性的保

护与维持起着重要作用，并且也是草地畜牧业

发展的关键物质基础 [16,23]。近年来，随着国内

外学者对草原禾草研究的日益关注 [4–5]，针对高

寒草原紫花针茅根际和体内微生物群落的研究

也备受注目[21–23,30]。 

本文研究发现，子囊菌门 Ascomycota 和担子

菌门 Basidiomycota 是紫花针茅根际和体内的优

势真菌类群。根际土壤的真菌群落多样性和丰富

度大于根部内生真菌，叶部内生真菌的多样性和

丰富度最小。同样地，杨晓燕等[30]采用传统的分

离培养方法，从青海湖地区的紫花针茅根部和叶

部分离得到 33 种内生真菌，子囊菌门的真菌占

绝对的优势地位，并且根内真菌群落的多样性和

丰富度大于叶内真菌群落。李海云 [27]等研究发

现，子囊菌门和担子菌门是不同退化草地土壤真

菌的优势类群，原因可能是高寒草甸土壤木质素

含量相对较高，从而促使子囊菌门和担子菌门真

菌成为高寒草甸的优势真菌类群[31]。上述结果与

本研究得到的结果一致。路等学等[22]采用构建真

菌 ITS rRNA 基因文库的方法，分析青海湖地区

高寒草原紫花针茅根际土壤和根部内生真菌群

落，结果表明：担子菌门和子囊菌门是紫花针茅

的优势类群，根际土壤中子囊菌门真菌占主导地

位，而根内担子菌门真菌数量最多，根部内生真

菌的多样性和丰富度大于根际土壤。这些结果与

本文研究不一致，主要的原因可能有以下两点：

首先是研究技术手段的不同，高通量测序技术应

用于植物根际和体内微生物研究，有效避免了传

统微生物研究方法的弊端，是精细化研究微生物

的有效方法[27,32]。而传统的微生物研究方法，比

如分离培养、构建克隆文库等，受到各种因素的

制约，通常会导致过低估计微生物的群落组成和

多样性[21–22,30]。其次是采样地点不同，本文采集

了青藏高原北缘的 3 个不同海拔高寒草原分布的

紫花针茅种群样品，而路等学等[22]只采集了青海

省青海湖地区高寒草原的样品，无论从取样代表

性和结果覆盖度等方面，本研究都更能真实反映

野外的实地状况。 

本研究的 α-多样性指数分析显示，根际土壤

真菌多样性的所有指数显著高于叶片和根部，表

明根际真菌的多样性和丰富度均显著高于内生

真菌。而根部和叶片相比，GS 和 XZ 样地根部真

菌群落的 OTUs、Chao、ACE、Shannon 等参数
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均高于叶片，而 QH 样地的情况相反。根际土壤

作为植物体内和体外环境的联系纽带，是植物与

外界环境互作的微环境场所，植物根系与根系、

根系与昆虫、根系与微生物之间的互作均在根际

土壤进行[33]，这些复杂的相互作用塑造了根际土

壤微生物的多样性。与根际环境相比，植物根部

和叶片的内部环境相对稳定单一，导致内生的微

生物种群也相对单一。总之，根际土壤真菌群落

多样化和内生真菌群落的相对单一化均是植物

和微生物对各自环境及功能相适应的结果[34]。 

肉座菌目 Hypocreales、粪壳菌目 Sordariales、

腔菌目 Pleosporales 是紫花针茅根内、叶内和根

际土壤共有的优势真菌类群。已有的研究表明，

这 3 类真菌广泛分布于种子植物的根际土壤和体

内[35]，是子囊菌门中重要的代表性类群，也是农

林草业生态系统中重要的组成部分。这些真菌类

群物种资源丰富、全型特征多样，其中包含许多

具有重要经济价值和生态功能的种类[36]。然而，

综合本研究的热图、韦恩图和 NMDS 分析显示，

紫花针茅根际和内生真菌不仅在不同采样地区

之间存在一定差异，在同一采样地区的不同部位

的分布也存在差异，优势种群也有所不同，表现

出一定的地区和组织特异性。由此表明，植物的

不同组织可主动选择一些特异性的真菌定殖，真

菌群落结构的差异可能不仅由植物单独塑造，不

同微生物间的相互作用也是重要影响因素，是外

部环境和宿主两者共同作用导致的这种差异结

果 [37]。紫花针茅是青藏高原的特有优势植物类

群，其根际和内生真菌具有一定的地域性，这些

菌群与宿主植物之间建立了相对平衡稳定的关

系，因此内生真菌群落受宿主影响要大于外界环

境的影响。另外，紫花针茅根际土壤真菌群落除

了受不同土壤类型本身的影响外，还受到由于海

拔高度不同造成的气候因素、植被类型等的综合

影响，环境的特化性低于根茎，从而对真菌群落

的选择性也较低[38–39]，这就很好地解释了本研究

中，不同采样地区紫花针茅根际土壤真菌群落

结构受采样地区影响小，而根茎内生真菌群落

结构受采样地区影响大的原因。另外，在紫花

针茅的根际和内生真菌中也有一些作为植物病

原菌的真菌广泛存在，紫花针茅与这些病原菌

之间的联系，以及病原菌的角色转换关系等有待

进一步研究。 

土壤 pH、有机质、TN、AP、AK 及主要微

量元素，属于土壤微生态环境的基本组分，能直

观反映土壤肥力状况，并对植物和微生物的生长

产生重要影响。本研究的相关性分析显示，紫花

针茅根际土壤真菌多样性指数和土壤理化性质

中的 pH、AP、AK、Fe、Ca 和 Mg 呈显著正相关。

有研究显示，高寒草甸土壤有机质、氮量、有效磷

和有效镁的含量随海拔呈现先升高后降低，然后再

升高的趋势，含量最低点在海拔 3200–3400 m[40]，

本研究采样点海拔在 2800–3800 m，相对海拔较

低的 GS 采样点紫花针茅根际土壤真菌多样性大

于海拔较高的 QH 和 XZ 采样点，本文根际土壤

真菌多样性变化与该研究中高寒草甸土壤理化

因子的海拔变化一致。有些真菌具有溶解无机或

有机磷的能力，也有些可产生植酸酶，提高土壤

中有效磷的含量[41]，这也解释了本研究中土壤有

效磷含量与真菌多样性呈正相关的结果。已有报

道证实，在有效微量元素含量相对较低的贫瘠土

壤中，植物根际和内生真菌能活化微量元素，促
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进宿主对微量元素的吸收[42]，这也是本研究中真

菌多样性与主要微量元素呈显著相关性的原因。

李海云等 [27]研究退化高寒草地土壤真菌群落发

现，接合菌门 Zygomycota、球囊菌门 Glomeromycota

和壶菌门 Chytridiomycota 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 Basidiomycota 和子囊菌门 Ascomycota 真菌

菌群的环境适应能力差，适合在土壤肥力好、养

分充足的土壤中生存。这一结果与本研究中子囊

菌门 Ascomycota 和担子菌门 Basidiomycota 真菌

与大部分土壤营养元素呈正相关，而接合菌门

Zygomycota 和球囊菌门 Glomeromycota 真菌与营

养元素呈负相关的结果相似。 

土壤酶调控土壤微生物对有机质的分解转

化与养分循环，多数由微生物分泌，土壤微生物

和土壤酶共同参与土壤的生物生化过程[43]，土壤

酶活性不仅能指示土壤养分的状态，还能反映其

生化反应过程的方向和强度[44]。本研究中，土壤

酶活性与真菌多样性的相关性分析结果表明，真

菌多样性与土壤多酚氧化酶(PPO)、过氧化物酶

(POD)和脱氢酶 (DHA)呈显著或极显著的正相

关，而与酸性磷酸酶(ACP)呈极显著的负相关。

可能的原因在于：土壤多酚氧化酶(PPO)、过氧

化物酶(POD)和脱氢酶(DHA)都属于氧化还原酶

类，能直接氧化苯环、大分子类物质，影响土壤

有机质的积累和代谢过程，而土壤的氧化酶多由

真菌分泌合成，土壤真菌是土壤酶活性的重要来

源，与土壤有机质输入组分密切相关，所以真菌

的多样性对土壤氧化还原酶类有一定的促进作

用[45–46]。另一方面，紫花针茅分布的西北高寒草

原常年低温大风，生境中磷元素相对匮乏，此时

微生物会通过酸性磷酸酶作用释放有效磷，促进

土壤中的磷元素循环，从而满足植物和微生物生

长的需求[45]。本研究中海拔较低的 GS 采样地根

际土壤磷含量明显高于海拔较高的 QH 和 XZ 采

样地，GS 采样地的紫花针茅真菌释放的有效磷

相对较少，因此酸性磷酸酶(ACP)活性低，而随

着土壤磷含量的降低，QH 和 XZ 采样地的紫花

针茅真菌释放的有效磷含量增加，酸性磷酸酶

(ACP)活性也随之增加，这可能是本研究中紫花

针茅根际土壤真菌多样性与酸性磷酸酶(ACP)呈

负相关的原因所在。西北高寒草原生态系统复

杂，紫花针茅根际和体内真菌与根际微环境的相

互影响有待进一步研究。 

4  结论 

青藏高原紫花针茅根际土壤 pH 呈中性偏

碱，QH 样地土壤的总氮、总碳、有机碳含量和

碳氮比最高，XZ 样地最低；GS 样地的土壤有效

钾、铁、钙和镁含量最高，XZ 样地最低。GS 样

地的土壤多酚氧化酶、过氧化物酶和脱氢酶的活

性最高，QH 样地的土壤最高脲酶活性，XZ 样地

上述 4 种酶的活性最低，土壤酸性和碱性磷酸酶

活性 QH 样地最高，XZ 样地最低，土壤蔗糖酶

活性 GS 样地最高，QH 样地最低。GS 和 XZ 样

地的真菌群落多样性和丰富度均表现为根际土

壤最高，叶最低，QH 样地则为根际土壤最高，

根最低。不同样地之间比较发现，GS 样地紫花

针茅不同部位的真菌群落多样性均高于其他   

2 个样地，QH 样地紫花针茅根际土壤和叶中的

真菌群落多样性大于 XZ 样地，而根中的小于
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XZ 样地。子囊菌门 Ascomycota 和担子菌门

Basidiomycota 是紫花针茅根际和体内主要内生

真菌类群，不同采样地区紫花针茅内生真菌群落

组成存在明显差异，而根际土壤真菌群落结构受

采样地区的影响较小，样品间的差异不大。相关

性检验发现，紫花针茅真菌多样性与土壤 pH、

有效钾、铁、钙、镁、多酚氧化酶、过氧化物酶

和脱氢酶呈显著(P<0.05)或极显著(P<0.01)正相

关，而与海拔、土壤酸性磷酸酶(ACP)呈极显著

负相关。总之，土壤生态环境因子是青藏高原高

寒草原紫花针茅根际真菌群落组成和多样性的

主要驱动因素。 
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The structure of rhizosphere soil and endophytic fungal 
communities associated with Stipa purpurea and their correlation 
with soil environmental factors 
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Abstract: [Objective] The aim of this study is to explore the fungal community structures associated with 
rhizosphere soil, root and leaf of Stipa purpurea, and the relationship between rhizosphere soil fungal community 
structure and soil environmental factors. [Methods] We collected soil and plant samples from three different sites 
which located in the Qinghai-Tibetan Plateau. Soil physiochemical properties and enzymatic activities were 
detected by using the methods of soil chemistry, and rhizospheric and endophytic fungal community structures were 
analysed by Illumina Miseq high throughput sequencing technology. Based on this, we resolved the composition 
and richness, Alpha diversity and the characteristics of fungal community structures. Meanwhile, we also analyzed 
the correlation between the diversity of rhizosphere fungi and the soil environmental factors, and clarified the soil 
environmental factors which effected the rhizosphere mycobiota structure of Stipa purpurea. [Results] The results 
showed that rhizosphere soil pH were neutral or leaning alkalinity of three sampling sites, soil physiochemical 
properties and enzymatic activities changed differently in different sites. We obtained a total of 314801 effective 
sequences and 4611 OTUs by high throughput sequencing, the diversity and richness of fungal communities were 
the highest in GanSu site, and the lowest in XiZang site. The fungal communities’ dominant phyla of all samples 
were Ascomycota and Basidiomycota, accounting for 88.28% of the total. The endophytic fungal communities had 
significant variations in different sampling sites, while rhizosphere soil fungal communities had no obvious 
differences in three sites. Correlation analysis showed that the diversity of fungal community was significant positive 
correlated with soil pH, the contents of available K, Fe, Ca, Mg, and soil peroxidase, soil polyphenol oxidase, soil 
dehydrogenase, while significant negative correlated with altitude and soil acid phosphatase. Redundancy analysis 
indicated that different fungal communities corresponding different impact environmental factors. [Conclusion] A 
wide variety of fungal communities are associated with the roots, leaves and rhizosphere soil of S. purpurea. The 
fungal assemblages are influenced by multiple soil environmental factors, and different fungal communities have 
different influencing factors. This study was significant to the exploitation of the beneficial microbial resource, and 
also providing a theoretical basis for the conservation and reasonable development these natural grasslands. 

Keywords: Stipa purpurea, fungal community, soil chemical and physical properties, high-throughput sequencing, 

Qinghai-Tibetan Plateau 
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