
微生物学报
Acta Microbiologica Sinica

http://journals.im.ac.cn/actamicrocn

不同菌根类型热带树木根系内生真菌多样性及其群落

特征

赵晓静 1，冀春花 2，马路平 1,3,4，杨爽 1,3,4，李琰 1,3,4，高佳凯 1,3,4，吴姗薇 1,3,4，

张鑫 1,3,4，石兆勇 1,3,4*，多勇昊 1,3,4

1 河南科技大学 农学院，河南 洛阳

2 中国热带农业科学院橡胶研究所，海南 海口

3 洛阳市共生微生物与绿色发展重点实验室，河南 洛阳

4 河南省乡村人居环境工程中心，河南 洛阳

赵晓静, 冀春花, 马路平, 杨爽, 李琰, 高佳凯, 吴姗薇, 张鑫, 石兆勇, 多勇昊．不同菌根类型热带树木根系内生真菌多样性及其群

落特征[J]．微生物学报, 2026, 66(5): 2246-2260．

ZHAO Xiaojing, JI Chunhua, MA Luping, YANG Shuang, LI Yan, GAO Jiakai, WU Shanwei, ZHANG Xin, SHI Zhaoyong, DUO 

Yonghao. Diversity and community characteristics of endophytic fungi in the roots of tropical trees with different mycorrhizal types[J]. 

Acta Microbiologica Sinica, 2026, 66(5): 2246-2260.

摘 要：树木可与菌根真菌形成互利共生体，不同菌根类型通过调控树木的生理和根系微环境

对内生真菌群落结构产生影响，成为驱动热带森林土壤和微生物互作网络的关键环节。然而，目

前关于不同菌根类型如何调控热带树木根系内生真菌的多样性及其群落组成尚未有清晰认识。

【目的】探究不同菌根类型对热带树木根系内生真菌多样性、群落结构及其驱动因素的影响，系

统解析菌根类型如何通过调控根系性状和根际环境来影响内生真菌群落的组成与多样性，并识别

其中的关键驱动因子。【方法】以中国西双版纳热带森林中 3 个中国生态系统研究网络(China 

Ecosystem Research Network, CERN)研究站点的 3 773 组土壤及根系数据为基础，整合并构建了树

种水平的分析数据集。该数据集包含 119 棵丛枝菌根(arbuscular mycorrhizas, AM)树下的 54 个 AM

树种、31 棵外生菌根(ectomycorrhizas, ECM)树下的 12 个 ECM 树种的根系性状、土壤理化性质以

及根系内生真菌操作分类单元(operational taxonomic unit, OTU)丰度，并以此为基础开展研究。【结

果】AM 树木根系内生真菌的 α 多样性显著高于 ECM 树木(P<0.05)。菌根类型影响根系内生真菌

群落的优势类群，子囊菌门(Ascomycota)在 AM 树木根系中占比最高，相对丰度为 43.17%；担子
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菌门(Basidiomycota)在 ECM 树木根系中占比最高，相对丰度为 65.17%。共现网络分析表明，AM

树木根系内生真菌网络较为密集，ECM 树木根系内生真菌网络更为模块化。土壤是驱动 AM 树

木根系内生真菌群落的主导因子，而 ECM 内生真菌群落则主要受根系性状与土壤因子的共同调

控。土壤磷是影响 AM 与 ECM 树木根系内生真菌群落的关键因子。【结论】在热带森林生态系

统中，AM 驱动树木形成物种丰富、互作紧密的根系内生真菌群落，其构建过程主要受土壤因子

调控；而 ECM 树木则形成专一化的共生真菌体系，其构建受宿主根系性状与土壤因子协同调

控。此外，土壤磷是驱动 2 类树木根系内生真菌群落形成的关键因子。

关键词：热带树木；菌根类型；内生真菌；根系性状；土壤因子
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Abstract: Trees can form mutualistic symbionts with mycorrhizal fungi. Different mycorrhizal 
types affect the community structure of endophytic fungi by regulating tree physiology and root 
microenvironment, thus becoming a key link driving the interaction network between soil and 
microorganisms in tropical forests. However, the mechanisms by which different mycorrhizal types 
regulate the diversity and community composition of endophytic fungi in tropical tree roots are still 
not fully understood. [Objective] To explore the effects of different mycorrhizal types on the 
diversity and community structure of root endophytic fungi in tropical trees, as well as their key 
driving factors, systematically clarifying how mycorrhizal types affect the composition and 
diversity of endophytic fungal communities by regulating root traits and rhizosphere environment, 
and identifying the key driving factors.[Methods] On the basis of 3 773 sets of soil and root data 
collected from three research sites of Chinese Ecosystem Research Network (CERN) in 
Xishuangbanna tropical forest, China, we integrated and constructed a dataset at the tree species 
level. This dataset encompassed data of the root traits, soil physical and chemical properties, and 
the operational taxonomic unit (OTU) abundance of endophytic fungi in the roots of 119 trees     
(54 species) with arbuscular mycorrhizas (AM) and 31 trees (12 species) with ectomycorrhizas 
(ECM), and it was then used for the research.[Results] The alpha diversity of endophytic fungi in 
the roots of AM trees was higher than that of ECM trees (P<0.05). Mycorrhizal types affected the 
dominant groups of root endophytic fungi. Ascomycota had the highest relative abundance 
(43.17%) in the roots of AM trees, and Basidiomycota had the highest relative abundance (65.17%) 
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in the roots of ECM trees. The co-occurrence network analysis showed that the endophytic fungal 
network was denser in the roots of AM trees and more modular in roots of ECM trees. Soil 
properties were the dominant driving factors for the endophytic fungal communities in the roots of 
AM trees, while the endophytic fungal communities in the roots of ECM trees were regulated 
jointly by root traits and soil properties. Soil phosphorus was a key factor affecting the endophytic 
fungal communities in the roots of AM and ECM trees.[Conclusion] In tropical forest ecosystems, 
AM drives trees to form species-rich and closely interacting endophytic fungal communities in the 
roots, and the assembly process is mainly regulated by soil factors. ECM trees form a specialized 
symbiotic fungal system, whose construction is regulated by both root traits and soil factors. In 
addition, soil phosphorus is the core factor driving the formation of endophytic fungal communities 
in the roots of the two types of trees.
Keywords: tropical trees; mycorrhizal type; endophytic fungi; root traits; soil factors

森林生态系统是维持全球生物多样性的重

要基石，其中热带森林更是承载了超过一半的

已知动植物物种[1]。热带森林作为全球碳循环的

关键枢纽，凭借巨大的生物量和极高的初级生

产力，储存了约占全球陆地植被碳库 45% 的碳，

在调节区域及全球气候方面发挥着不可替代的

作用[2]。树木作为热带森林的主体，其生存状态

直接决定着森林的群落结构和生态功能[3]。然

而，在养分普遍贫瘠的热带土壤中，树木的生

存与繁茂在很大程度上依赖于其根系内生真菌，

这些真菌通过与根系形成复杂的互作关系，为

宿主树木高效输送水分和养分、增强抗逆性，

成为维系热带森林高生产力与生物多样性的关

键地下驱动力[4-6]。

内生真菌是指在其生活史的某一阶段定殖

于健康植物组织内部且不引起明显病害的真菌

类群，包括专性寄生真菌、腐生真菌及菌根真

菌等[7]。在热带森林中，根系内生真菌普遍与树

木形成高度特化的共生关系，展现出丰富的功

能多样性[8]。内生真菌可通过扩展菌丝网络，协

助树木高效摄取土壤中流动性差的无机磷、有

机氮等关键养分，缓解热带土壤的养分限制；

一些内生真菌还能分泌特定酶类，直接参与木

质素等复杂有机物的分解，影响凋落物分解和

土壤碳氮循环；此外，内生真菌自身不仅能合

成抗菌物质与植物激素，还可诱导树木合成酚

类、萜类等抗逆性次生代谢产物，有效抑制根

系病原菌、降低病害发生，促进热带树木生长

发育，增强其对干旱、高温及土壤酸化等逆境

的耐受能力[9]。这些多样化的功能协同作用，使

得热带树木能够在复杂多变的自然环境中稳健

生长，进而维持热带森林生态系统的稳定与

平衡[10]。

地球上 95% 以上的陆生植物能与土壤真菌

形成菌根共生体[11]。根据真菌的定殖方法、形

态和系统发育，菌根主要分为 7 种类型，其中，

丛枝菌根(arbuscular mycorrhizas, AM)和外生菌

根(ectomycorrhizas, ECM)是热带森林中分布最为

广泛的 2 种[12]。AM 真菌通常与绝大多数热带

树种共生，形成丛枝和根内菌丝体，能够高效

吸收土壤中扩散缓慢的无机磷[13-14]；ECM 真菌

则常与龙脑香科、壳斗科等特定热带乔木共生，

在根系周围形成致密的菌套结构，并延伸出广

泛的外延菌丝网络，通过分泌胞外酶获取有机

质中的氮素[15-16]。这些结构和生态生理功能上

的差异不仅影响树木个体的生长发育，还通过

生理代谢调控与分子信号传导双重途径影响根

系分泌物组成、根际理化环境及基因表达调控

等过程，进而调控真菌的多样性及其群落组

成[17]。Yang 等[18]研究表明，AM 和 ECM 真菌
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通过其菌丝网络结构和根系代谢物分泌的差异，

塑造了不同的根际微环境，从而导致宿主根际

的真菌群落结构和优势类群显著不同。Martin

等[19]研究指出，不同菌根类型真菌具有特异的

养分交换信号与免疫调节策略，这促使植物根

系筛选并形成了截然不同的根内真菌群落。

虽然有关菌根影响真菌群落方面已有不少

研究，但在热带森林中菌根类型如何影响根系

内生真菌的多样性及其群落组成鲜见报道。因

此，本研究通过探究不同菌根类型热带树木根

系内生真菌群落的形成机制，旨在理解热带树

木与真菌之间的共生关系，揭示树木-真菌互作

对森林生态系统的影响，也为菌根生态功能在

热带森林多样性维持中的驱动作用提供科学

依据。

1　　数据与方法数据与方法

1.1　数据的获取与整理

本研究数据来源于 Hogan 等[20]已发表的数

据库。该数据库涵盖中国西双版纳热带森林中

3 个不同演替状态和土壤条件的中国生态系统研

究 网 络 (China Ecosystem Research Network, 

CERN)研究站点的数据，共包含 3 773 组土壤及

根系数据。其中，土壤数据 1 512 组，涉及土壤

有机质、总氮、总磷、总钾、有效磷、有效钾、

pH 等 7 项指标，每项指标均取自 216 个土壤采

样点，每个站点 72 个采样点；根系相关数据

2 261 组，来源于地块内先前标记并识别的 150 棵

已知菌根类型的树木，这些树木隶属于该森林

19 科 39 属 66 种代表性植物，具体包括 1 796 组

根功能性状数据(根表面积、根平均直径、根组

织密度、比根尖丰度各 449 组)，450 组根组织

养分数据(根系碳含量、根系氮含量、根系磷含

量各 150 组)及 150 组根系内生真菌操作分类单

元(operational taxonomic unit, OTU)丰度数据。

为在树种水平上进行统一分析，对原始数

据进行了整合：根功能性状数据通过计算同一

树种所有观测个体的算术平均值获得；根组织

养分数据按树种身份汇总；土壤环境数据依据

每个树种在不同采样地的相对多度采用加权平

均法计算各树种的土壤理化性质。最后，将上

述数据按照既定菌根类型归类，构建整合数据

集，该数据集包含 119 棵 AM 树下的 54 个树

种、31 棵 ECM 树下的 12 个树种的根功能性状、

根组织养分、土壤理化性质及根系内生真菌

OTU 丰度数据。

1.2　数据的处理

基于 OTU 丰度表分析不同菌根类型热带树

木根系内生真菌群落的多样性差异。利用 R 软

件中的 vegan 包计算 α 多样性指数，包括反映物

种丰富度的 Species richness 指数，以及综合丰

富度与均匀度的 Shannon 指数。为评估群落的

均匀程度，计算了 Pielou 指数。该指数定义为

Shannon 指数与物种丰富度对数值之比，能有效

排除物种丰富度的影响，独立反映各物种丰度

分布的均匀性。所有 α 多样性指数通过 SPSS 软

件进行组间差异检验。随后基于 Bray-Curtis 距

离矩阵进行非度量多维尺度分析 (non-metric 

multidimensional scaling, NMDS)以可视化样本间

的群落差异。该距离基于物种丰度数据进行计

算，能同时反映物种组成和相对丰度两方面的

信息，适合分析具有大量低丰度物种的微生物

群落数据；同时，它对群落中物种的共现和共

缺不敏感，专注于衡量实际存在的物种在丰度

上的差异，因此能更稳定地反映由环境因子驱

动的群落变化。通过 adonis2 函数检验群落结构

差异显著性。分析根系真菌群落组成，利用

tidyverse 包计算不同菌根类型内生真菌门水平的

相 对 丰 度 ， 将 相 对 丰 度 <1% 的 门 归 类 为

“others”。在联川云生物平台上，采用线性判别

分析效应大小 (linear discriminant analysis effect 

size, LEfSe) 方 法 ， 以 线 性 判 别 分 析 (linear 

discriminant analysis, LDA) 得 分 阈 值 为 4、

Kruskal-Wallis 与 Wilcoxon 检验阈值为 0.05，筛

选从门到属水平上 LDA 值排名前 30 的差异显著
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物种。为解析物种间相互作用关系，利用 base 包

保留 OTU 丰度表中在所有样本中出现比例大于

20% 且总相对丰度大于 0.01% 的 OTUs，之后通

过 Hmisc 包计算 Spearman 相关系数 r 及其 P

值，经 Benjamini-Hochberg 校正后保留 r 的绝对

值>0.7 且 P<0.001 的相关关系，并利用 igraph

包计算相关的网络拓扑特征参数，最后在 Gephi 

0.10.1 软件中进行网络可视化。采用方差分解分

析(variance partitioning analysis, VPA)量化根系性

状和土壤理化性质对群落变异的相对贡献，进

一步通过曼特尔检验方法(Mantel test)揭示环境

因子与群落结构的关联，并利用 Origin 软件中

的 Spearman 相关热图分析关键真菌类群与环境

因子的相关性。除 α 多样性分析在 SPSS 27.0 软

件中进行外，其余分析和绘图均在 R 4.43 软件

和 OriginPro 2024 软件中完成。

2　　结果与分析结果与分析

2.1　不同菌根类型热带树木根系内生真

菌多样性

2.1.1　不同菌根类型热带树木根系内生真菌

α多样性

通过对 AM 与 ECM 热带树木根系内生真菌

群落 α 多样性进行分析，发现在个体水平上 AM

树木的 α 多样性整体显著高于 ECM 树木 (P<

0.001；图 1)。AM 树木的物种丰富度为 129.58，

显著高于 ECM 树木的 85.84，表明 AM 树木拥

有更多的真菌物种 (P<0.001；图 1A)。同时，

AM 树木的 Shannon 指数为 4.22，显著高于

ECM 树木的 2.94，说明其真菌群落不仅物种数

更多，物种组成也更具多样性 (P<0.001；图

1B)。此外，AM 树木的 Pielou 指数为 0.62，也

显著高于 ECM 树木(0.46)，表明其群落内物种

的分布更加均衡(P<0.001；图 1C)。

进一步分析 AM 与 ECM 树木在树种水平上

的 α 多样性，发现在物种丰富度方面二者无显著

差异(图 2A)。AM 树种的 Shannon 指数与 Pielou

指数分别为 4.78 和 0.64，显著高于 ECM 树种的

3.91 和 0.54 (P<0.01；图 2B、2C)。就总体 α 多

样性而言，AM 树的根系内生真菌群落多样性高

于 ECM 树的根系内生真菌群落多样性。

2.1.2　不同菌根类型热带树木根系内生真菌

β多样性

为探究 AM 和 ECM 树木根系内生真菌群落

的组成结构，基于 Bray-Curtis 距离进行了非度

量多维尺度分析 (NMDS)。结果表明，AM 与

ECM 树木根系内生真菌群落组成存在显著差异

(图 3；P<0.001)。应力值 (stress=0.179 8)表明

NMDS 分析结果具有较好的可靠性。AM 树木

根系内生真菌群落分布较为集中，群落组成具

有较高的相似性。相比之下，ECM 树木根系内

生真菌群落分布较为分散，群落组成差异较大。

此外，AM 和 ECM 树木根系内生真菌群落分布

图1　不同菌根类型热带树木个体根系内生真菌群落的α多样性差异

Figure 1　Alpha diversity differences of endophytic fungal communities within the root systems of tropical tree 

individuals of different mycorrhizal types. A: Species richness index; B: Shannon index; C: Pielou index. ***: P<

0.001.
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呈现部分重叠但整体较为分散的特点，可能存

在一些相同的真菌类型。

2.2　不同菌根类型热带树木根系内生真

菌群落组成

基于门水平的相对丰度分析结果表明，AM

与 ECM 树木根系内生真菌群落组成不同(图 4)。

AM 和 ECM 树木根系内生真菌群落的优势菌门

均 为 子 囊 菌 门 (Ascomycota) 和 担 子 菌 门

(Basidiomycota)，但二者的相对丰度不同。在

AM 树木根系真菌群落中，子囊菌门占比最大，

相对丰度为 43.17%，其次为担子菌门、被孢霉门

(Mortierellomycota)和球囊菌门(Glomeromycota)，

相对丰度分别为 36.01%、12.33% 和 1.75%；而

在 ECM 树木根系真菌群落中，担子菌门占比最

大，相对丰度为 65.71%，其次为子囊菌门、被

孢霉门和球囊菌门，相对丰度分别为 31.29%、

1.34% 和 0.13%。

采用 LEfSe 分析以明确 AM 和 ECM 树木根

系内生真菌群落间具有显著差异的真菌类群(图 5)。

结果显示，共有 17 个菌根真菌类群在 AM 树木

根系中显著富集，13 个真菌类群在 ECM 树木根

系中显著富集。子囊菌门、被孢霉门、被孢霉纲

图2　不同菌根类型热带树种根系内生真菌群落的α多样性差异

Figure 2　Differences in alpha diversity of endophytic fungal communities in roots of tropical tree species with 

different mycorrhizal types. A: Species richness index; B: Shannon index; C: Pielou index. ns: P>0.05; **: P<

0.01; ***: P<0.001.

图3　不同菌根类型热带树木根系内生真菌群落在

OTU水平上的NMDS分析

Figure 3　 NMDS analysis of endophytic fungal 

communities in the roots of tropical trees of different 

mycorrhizal types at the OTU level.

图4　不同菌根类型热带树木根系内生真菌门的相

对丰度

Figure 4　 Relative abundance of endophytic fungal 

phyla in the root systems of tropical trees with 

different mycorrhizal types.
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图5　不同菌根类型热带树木根系内生真菌LEfSe差异分析

Figure 5　LEfSe analysis of the difference in endophytic fungi in the root systems of tropical trees with different 

mycorrhizal types. A: Evolutionary branching diagrams of endophytic fungal communities in AM and ECM tree 

roots; B: Evolutionary histograms of endophytic fungal communities in AM and ECM tree roots.
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(Mortierellomycetes)、被孢霉目 (Mortierellales)、

被 孢 霉 科 (Mortierellaceae)、 被 孢 霉 属

(Mortierella)等在 AM 树种根系真菌群落中显著

富集，而担子菌门、伞菌纲 (Agaricomycetes)、

红菇目(Russulales)、红菇科(Russulaceae)、乳菇

属(Lactarius)等在 ECM 树木根系真菌群落中显

著富集。

2.3　不同菌根类型热带树木根系内生真

菌共现网络分析

通过构建 AM 与 ECM 树木根系内生真菌的

共现网络发现(图 6)，AM 树木根系真菌网络比

ECM 具有更多的边数(170 vs. 167)和较高的平均

度(4.928 vs. 4.175)，但节点数(69 vs. 80)和平均

路径长度(2.159 vs. 3.632)少于 ECM 树木，表明

AM 树木根系真菌间连接更为紧密，资源传递效

率更高，相互作用更强。此外，与 AM 树木根

系真菌网络相比，ECM 树木根系真菌网络的平

均聚类系数(0.636)和模块度(0.667)均高于 AM 树

木(0.593, 0.372)，反映出 ECM 根系真菌网络具

有更明显的分组化和模块化特征。上述结果表

明，在热带森林生态系统中，AM 和 ECM 真菌

对根系内生真菌群落的调控机制存在差异：AM

真菌倾向于构建高密集互作的共现网络，而

ECM 真菌更易形成模块化的网络结构。

2.4　不同菌根类型热带树木根系内生真

菌形成机制

方差分解分析显示(图 7)，对于 AM 树木根

系内生真菌群落，土壤因子的独立解释率为

7.73%，而根系性状的独立解释率为 2.16%，说

明土壤因子是影响其群落变异的主要因素。相

比之下，在 ECM 树木根系内生真菌群落中，根

系性状总体解释率为 26.04%，其中独立部分仅

占 6.52%，而与土壤因子的交互作用解释率达

19.52%，表明 ECM 树木根系真菌群落的构建受

特定宿主根系和土壤环境的共同影响。

Mantel 试验结果表明(图 8)，土壤因子均与

AM 树木根系内生真菌群落显著相关，其中土壤

速效磷与 AM 树木根系真菌群落相关性最高(R=

0.429, P<0.001)，其次是土壤总磷 (R=0.323, P<

0.001)，而根系性状中只有根系磷与 AM 树木根

系真菌群落显著相关(R=0.164, P=0.005)。对于

ECM 树木，Mantel 检验显示其根系真菌群落与

图6　基于OTU水平的不同菌根类型热带树木根系内生真菌共现网络

Figure 6　Co-occurrence network of endophytic fungi in the roots of tropical trees with different mycorrhizal 

types based on OTU level. A: AM trees; B: ECM trees.
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根表面积、根系磷、土壤有机质、总氮、总磷、

速效磷显著相关，同样地，土壤速效磷也与

ECM 树木根系真菌群落相关性最高(R=0.654, P<

0.001)，其次是土壤总磷(R=0.606, P<0.001)，但

相较于 AM 树木根系真菌群落，土壤速效磷与

总磷与 ECM 树木根系真菌群落表现出更强的相

关性。因此，土壤磷是影响 AM 和 ECM 树木根

系内生真菌群落形成的关键因子。

将优势菌门与根系性状、土壤因子作相关

性热图分析(图 9)。结果显示，在优势 AM 树木

根系内生真菌门中，子囊菌门与比根尖丰度呈

显著负相关(P<0.05)；担子菌门与根平均直径、

根系磷、土壤总磷、速效磷呈显著负相关(P<

0.05)；被孢霉门与根系磷、土壤总磷、速效磷

呈显著正相关(P<0.05)，而与土壤有机质、总钾

呈显著负相关(P<0.05)。在优势 ECM 树木根系

真菌门中，被孢霉门与根系磷、土壤速效磷呈

显著正相关(P<0.05)；球囊菌门与根系碳呈显著

正相关(P<0.01)，而与土壤总氮、总磷、速效磷

呈显著负相关(P<0.05)；未分类真菌与根系磷呈

显著正相关(P<0.05)。

3　　讨论讨论

3.1　菌根类型对热带树木根系内生真菌

群落的多样性和组成的影响

在热带森林中，AM 树木根系真菌群落通常

比 ECM 树木表现出更高的多样性，Singavarapu

等[21]的研究也证实了这一点。这可能是因为

AM 和 ECM 树木采用了不同的资源获取和分配

策略，改变了植物-土壤反馈过程，影响了不同

菌根类型根系微生物群落的富集与定殖方式，

最终导致根系真菌群落多样性的差异[22]。有研

究表明，AM 树木凋落物的质量和分解速率高于

ECM 树木，养分循环速率更快，从而塑造了更

高丰度和多样性的腐生真菌群落。相比之下，

ECM 树木较低的凋落物质量和分解速率减缓了

养分循环速率，加剧了 ECM 真菌与腐生真菌对

凋落物中有机养分的竞争，并且 ECM 树木更依

赖从与其形成的菌根中获取养分，从而降低了

根系真菌群落中腐生真菌的生物量和多样性[23]。

此外，AM 与 ECM 真菌生理生态上的差异也是

造成 AM 比 ECM 树木根系真菌具有更高多样性

的重要原因[24]。由于 AM 真菌无法在根系周围

形成菌根鞘，导致 AM 树木的根系更容易受到

图7　根系性状与土壤因子对AM与ECM根系内生真菌群落变异的方差分解分析

Figure 7　Variance decomposition analysis of root traits and soil factors on the variation of endophytic fungal 

communities in AM and ECM roots.
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图8　不同菌根类型热带树木根系内生真菌群落与根系性状、土壤因子及α多样性指数的关系

Figure 8　 Relationship between endophytic fungal communities in the roots of tropical trees with different 
mycorrhizal types and root traits, soil factors, and alpha diversity index. A: AM trees; B: ECM trees. RA: Root 
surface area; RAD: Root mean diameter; RTD: Root tissue density; SRTA: Specific root tip abundance; Root C: 
Carbon content of root system; Root N: Nitrogen content of root system; Root P: Phosphorus content in the root 
system; SOM: Soil organic matter; TN: Total nitrogen; TP: Total phosphorus; TK: Total potassium; AP: Available 
phosphorus; AK: Available potassium; pH: Soil acidity or alkalinity. *: P<0.05; **: P<0.01; ***: P<0.001.
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病原菌的攻击，使其周围不仅存在有益的 AM

真菌，还存在大量的病原菌和腐生菌。ECM 真

菌则能够形成菌根鞘，显著减少病原菌的侵袭。

因此，ECM 树木根系周围的微生物群落被高度

过滤，主要以共生的 ECM 真菌为主，这导致了

整体真菌群落多样性的降低[25]。

子囊菌门和担子菌门均是 AM 与 ECM 树木

根系真菌群落中的优势菌门，这与前人在热带

森林中的研究结果一致[26-27]。AM 树木根系真菌

中子囊菌门的比例较高，这是因为 AM 真菌擅

长吸收和运输无机养分，几乎不分泌分解有机

物的酶，而子囊菌多为腐生真菌，是有机物的

重要分解者，它们利用 AM 树木提供的碳源为

能量，将植物无法直接吸收的有机氮、有机磷

等快速矿化为无机形式供给植物宿主[28-29]。担

子菌门则是 ECM 树木根系真菌的优势菌门，这

主要与其能够分解木质素的特殊能力有关[30]。

ECM 树木主要是木本植物，含有大量木质素、

纤维素等有机聚合物，担子菌能够分泌漆酶、

过氧化物酶、纤维素酶等一系列胞外酶，高效

降解木质素等有机物[31]。

LEfSe 分析结果显示，子囊菌门在 AM 树木

根系真菌中的丰度较高，担子菌门在 ECM 树木

根系真菌中的丰度较高，这与在群落组成中观

察到的结果一致。AM 树木根系中主要富集被孢

霉等微生物类群，这类微生物具有强大的腐生

能力，能够将有机物转化为植物可吸收的养分，

恰好弥补了 AM 真菌分解有机质的能力不足的

缺陷[32]。与之不同，在 ECM 树木根系中，红菇

目、红菇科、乳菇属等典型的 ECM 真菌占据主

导地位，Wang 等[33]也发现了相似的研究结果。

这类真菌不仅能与 ECM 植物形成共生结构，而

且能够分泌多种胞外酶，直接参与土壤有机质

的分解过程，这使得 ECM 树木能够有效利用有

机养分，从而在磷普遍受限的热带土壤中获得

竞争优势[34-35]。

3.2　菌根类型对热带树木根系内生真菌

互作关系的影响

微生物共现网络是研究微生物之间相互作

用的重要工具，共现网络中的拓扑属性，如节

点数、边数、平均度等反映了网络的复杂性和

图9　不同菌根类型热带树木根系真菌类群与根系性状和土壤因子的关系

Figure 9　 Relationship between fungal taxa and root traits and soil factors in tropical trees with different 

mycorrhizal types. A: AM root fungi; B: ECM root fungi. *: P<0.05; **: P<0.01; ***: P<0.001.
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物种间的相互作用强度[36]。本研究表明，AM

树木比 ECM 树木根系真菌具有更强的相互作

用，这与 Pan 等[37]在亚热带森林中的研究结果

一致。由于 AM 真菌不能独立从土壤有机质中

获取碳，完全依赖宿主植物提供碳源，使得所

有 AM 真菌必须与宿主及其他微生物建立广泛、

紧密的合作关系以确保碳流的稳定[38]。微生物

共现网络中的模块度通常被用于反映微生物的

生态位分化情况[39]。结果显示，相较于 AM 树

木根系真菌共现网络，ECM 根系真菌网络的模

块化程度更高，表明 ECM 根系真菌具有更多的

生态位和更强的生态位分化，符合 ECM 真菌宿

主专一化的特性[40]。

3.3　根系性状和土壤因子对不同菌根类

型热带树木根系内生真菌群落的影响

植物根系性状和土壤因子共同参与根系真

菌群落的构建[41]，但其主导因素因菌根类型而

异。VPA 分析显示，土壤因子是影响 AM 树木

根系内生真菌群落组成的主要因素，这与

Schappe 等[42]的发现一致。有研究表明，AM 真

菌能够与多种宿主植物建立共生关系，因此宿

主植物的种类不再能够有效筛选根系真菌群落

的构成，土壤条件成为了群落组成的主要决定

因素[43]。ECM 真菌通常表现出较强的宿主选择

性，其群落构建不仅受到土壤环境的调控，还

与植物根系的形态和功能性状密切相关[44]。

Velmala 等[45]在磷贫瘠的森林中发现，植物通过

增加根系直径、减少侧根密度来促进 ECM 真菌

的定殖以提高对磷的获取效率，这一过程体现

了土壤因子与根系性状在 ECM 共生关系中的协

同作用。

本研究发现，土壤磷是塑造 AM 与 ECM 根

系真菌群落的关键因子，刘珊珊等[46]的研究也

表明，磷养分是影响亚热带森林土壤中树木根

系真菌群落结构的关键因素。在热带森林中，

土壤磷的有效性普遍较低，且易通过淋溶、固

定等过程流失，是制约植物生长与群落演替的

核心因子[47]。Schachtman 等[48]研究指出，在低

磷条件下，菌根真菌对植物的磷营养有重要贡

献。尽管人们普遍认为菌根真菌可利用的土壤

磷源与植物可直接利用的相似，但有证据表明，

AM 和 ECM 真菌的菌丝分泌物比根分泌物能溶

解更多的磷，且它们利用有机磷、难溶性无机

磷等磷源的能力有所增强[49]。这主要是基于发

达菌丝体的存在，这些菌丝体不仅能从根际远

端获取磷，克服了磷在土壤中缓慢扩散造成的

限制，还能分泌磷酸酶促进有机磷的矿化和利

用[50]。虽然 AM 和 ECM 真菌都能显著提高植物

吸收磷的效率，但其对磷的获取策略不同，最

终形成的真菌群落格局也不同[51]。

AM 真菌将从宿主植物获得的有限碳源用于

基础菌丝生长和磷转运，无额外碳投入合成降

解类胞外酶[52]。由于自身酶活性弱，无法直接

分解有机磷，需通过子囊菌、被孢霉等具有腐

生能力的微生物类群分泌氮磷矿化酶、纤维素

酶等将有机磷转为无机形式，实现磷的间接获

取[53]。这种碳成本低且分配稳定，依赖多类微

生物协同的磷获取模式，使 AM 树木根系形成

多样性高和稳定性强的群落特性[54]。相比之下，

ECM 真菌则将植物提供的大量碳源投入建造菌

鞘和哈蒂氏网等复杂共生结构、合成多种分解

有机物的胞外酶以及分泌抗菌化合物[52]。该策

略碳成本高且分配受土壤磷浓度调控，磷匮乏

时宿主增加碳分配，激活其漆酶、有机磷矿化

酶等高活性降解酶的合成，无需依赖腐生菌，

进而垄断根系生态位；磷充足时碳分配下调则

酶活性受抑，通过抑制腐生菌定殖、结合菌根

鞘阻挡病原菌，筛选出以担子菌门、红菇目等

典型 ECM 类群为主的群落，呈现多样性低、对

磷波动敏感的特征[55-56]。这 2 类菌根共生体系

对磷限制环境的差异化适应策略不仅影响植物

个体的养分利用效率，也通过调控真菌群落结

构间接影响热带森林的养分循环、物种共存及

生态系统稳定性。深入阐明土壤磷对不同菌根

类型内生真菌群落的调控机制，对提升磷限制
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环境下森林生态系统的生产力具有重要实践

价值。

本研究深入探究了菌根类型对热带树木根

系内生真菌群落的影响机制，但仍存在一定

局限性。例如，研究区域仅位于西双版纳，

较为单一，且未纳入土壤细菌、古菌等的协

同作用等。因此，要更全面地了解菌根对热

带森林真菌群落的构建机制，还需相关领域

的研究学者共同努力，推动菌根生态理论的

发展和技术应用。

4　　结论结论

本研究通过比较不同菌根类型热带树木根

系内生真菌的多样性、群落组成和驱动机制，

发现 AM 树木根系真菌群落的 α 多样性高于

ECM 树木根系，菌根类型影响根系真菌群落的

组成。AM 根系真菌共现网络连接密集、模块度

低，ECM 根系真菌网络连接疏松、模块度高。

AM 树木形成物种丰富、互作广泛的根系真菌群

落，主要受土壤因子的影响；而 ECM 树木则建

立低多样性、高度专一化的真菌共生体系，由

宿主根系性状与土壤因子协同调控。土壤磷是

构建 AM 与 ECM 树木根系内生真菌群落形成的

共同主导因子。本研究系统探讨了 AM 与 ECM

树木根系内生真菌群落的构建及其机制，为热

带森林生态功能维持和菌根资源的利用与保护

提供了重要参考。
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