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摘 要：热带雨林是生物多样性最为丰富的区域，植物根系内生真菌在生态系统结构、功能及

稳定性方面均发挥着重要作用。森林树木的不同类型菌根能够通过调控根系性状影响根围土壤的

理化特性，进而改变根系内生真菌的群落结构特征。然而，目前尚无系统的数据集展示热带树木

不同类型菌根对其根系内生真菌群落的调控机制。因此，为揭示热带森林菌根类型与根系内生真

菌群落的内在关联及其生态驱动机制，本研究基于自然界最常见的丛枝菌根 (arbuscular 

mycorrhiza, AM)和外生菌根(ectomycorrhiza, ECM)，通过系统整合热带森林不同演替阶段树木根系

内生真菌数据构建了数据库。该数据库可为深入分析和理解热带森林不同类型菌根的生态功能、

地下共生互作网络以及生态系统功能维持机制提供基础数据支撑。根据已发表文献以及 Hogan 等

构建的热带树木根系内生真菌数据，经系统整合与标准化处理，建立了“不同菌根类型热带树木

根系内生真菌群落数据库”。所有根功能性状指标数据采用算术平均法处理，土壤环境数据则基

于树种相对多度进行加权平均，其余数据按树种分类汇总，最后根据菌根类型归类。全部数据处

理过程均经过严格的质控流程，包括菌根类型验证、数据格式标准化以及异常值处理。本数据库

共收录 5 969 条标准化记录，涵盖 66 种木本植物物种拉丁名；菌根类型(AM 和 ECM)；根长、根

组织密度、根体积等 24 项根形态性状相关指标；根系碳含量、氮含量、磷含量等 13 项根组织养

分相关指标；土壤有机质、全氮、全磷等 7 项土壤理化性质相关指标和根系内生真菌的操作分类
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单元(operational taxonomic unit, OTU)丰度。本数据库的建立为解析热带森林地下生态互作机制、

比较菌根共生功能，以及制定区域森林保护与恢复策略等方面奠定了坚实的数据基础。

关键词：热带树木；菌根类型；根系性状；根围土壤；内生真菌群落；数据库
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数据库由4个数据集组成：XTBG-根形态性状数据集、XTBG-根组织养分数据集、XTBG-土壤性质数据

集、XTBG-真菌OTU丰度数据集，共计5 969条数据记录。其中，XTBG-根功能性状数据集包含根表面

积、根平均直径、根组织密度等24项指标，共66条记录；XTBG-根组织养分数据集包含根系碳含量、氮含

量、磷含量等13项指标，共66条记录；XTBG-土壤性质数据集包含土壤有机质、全氮、全磷等7项指标，

共66条记录；XTBG-真菌OTU数据集包含由真菌扩增子测序序列在97%相似性阈值下聚类获得的

OTU丰度及对应物种分类信息，共5 771条记录

The database consists of four datasets: XTBG-Root Morphological Traits Dataset, XTBG-Root Tissue 

Nutrient Dataset, XTBG-Soil Properties Dataset, and XTBG-Fungal OTU Abundance Dataset, totaling 

5 969 data records. Among them, the XTBG-Root Functional Traits Dataset includes 24 indicators such as 

root surface area, average root diameter, and root tissue density, with a total of 66 records; the XTBG-Root 

Tissue Nutrient Dataset includes 13 indicators such as root carbon content, nitrogen content, and phosphorus 

content, with a total of 66 records; the XTBG-Soil Properties Dataset includes 7 indicators such as soil 

organic matter, total nitrogen, and total phosphorus, with a total of 66 records; the XTBG-Fungal OTU 

Dataset contains the OTU abundance and corresponding species classification information obtained by 

clustering the fungal amplicon sequencing sequences at a 97% similarity threshold, with a total of 

5 771 records
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Abstract: Tropical rainforests are the most biodiverse regions on Earth, in which plant root 
endophytic fungi play an important role in the ecosystem structure, function, and stability. Different 
mycorrhizal types of forest trees can affect the physical and chemical properties of rhizosphere soil 
by regulating root traits, thereby changing the structural characteristics of endophytic fungal 
communities in roots. However, there is no systematic dataset that demonstrates the mechanisms by 
which different mycorrhizal types of tropical trees regulate the endophytic fungal communities in 
their roots. To reveal the intrinsic relationship between mycorrhizal types in tropical forests and 
endophytic fungal communities in roots, as well as the ecological driving mechanisms underlying 
this relationship, this study established a database by systematically integrating data on endophytic 
fungal communities in roots of trees at different successional stages in tropical forests, based on the 
two most common mycorrhizal types, arbuscular mycorrhiza (AM) and ectomycorrhiza (ECM). 
This database provides fundamental data support for analyzing the ecological functions of different 
mycorrhizal types in tropical forests, belowground symbiotic interaction networks, and the 
maintenance mechanisms of ecosystem functions. Drawing on published literature and the dataset 
of Hogan et al. on root endophytic fungi in tropical trees, we systematically integrated and 
standardized data to establish a fungal community database associated with different mycorrhizal 
types of tropical trees. All functional trait data of roots were processed through the arithmetic mean 
method, while soil environmental data were weighted by the relative abundance of tree species. 
Other data were aggregated by tree species identity and finally classified according to mycorrhizal 
type. The entire data processing workflow was subjected to rigorous quality control, including 
verification of mycorrhizal types, standardization of data formats, and handling of outliers. This 
database contains a total of 5 969 standardized records, encompassing the Latin names of 66 woody 
plant species, mycorrhizal types (AM and ECM), 24 indicators related to root morphological traits 
(such as root length, root tissue density, and root volume), 13 indicators related to root tissue 
nutrients (such as root carbon content, nitrogen content, and phosphorus content), 7 indicators 
related to soil physical and chemical properties (such as soil organic matter, total nitrogen, and total 
phosphorus), and operational taxonomic units (OTUs) of endophytic fungi in roots, along with 
corresponding classification information. The establishment of this database provides a reliable 
data foundation for analyzing the belowground ecological interaction mechanisms of tropical 
forests, comparing the functions of mycorrhizal symbiosis, and informing the development of 
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regional forest conservation and restoration strategies.
Keywords: tropical trees; mycorrhizal type; root traits; rhizosphere soil; endophytic fungal 
communities; database

热带森林不仅物种资源丰富多样，还是全

球碳循环与气候调节的关键环节[1-3]。作为热带

森林生态系统的典型代表，热带雨林凭借独特

的地理环境和气候条件孕育了丰富的热带树木

资源，也构建了复杂的地下生态系统[4-5]。地下

部分是森林生态系统物质交换与能量流动的核心

枢纽，树木根系与土壤微生物的相互作用是维持

热带森林稳定性和功能可持续性的重要过程[6-7]。

其中，定殖于根系内部的内生真菌能够与寄主树

木形成互利共生关系，通过养分交换、信号传导

和抗性诱导等机制，不仅直接调控树木的生长发

育，还影响热带森林的生态系统进程[8-9]。

菌根是植物根系与土壤中的真菌形成的互

惠共生体，菌根真菌通过扩大根系吸收范围、

分泌胞外酶等方式帮助寄主树木高效获取养分

并增强抗逆性；树木则为真菌提供光合产物，

支撑其生长与繁殖[10]。根据共生形态与功能的

不同，热带树木主要形成丛枝菌根(arbuscular 

mycorrhiza, AM) 与 外 生 菌 根 (ectomycorrhiza, 

ECM) 2 种类型，不同菌根类型的真菌与树木根

系的共生机制、养分获取策略存在显著差

异[11-12]。AM 真菌主要依靠其发达的根外菌丝直

接吸收土壤中的无机养分，并通过丛枝结构在根

细胞内与寄主进行物质交换；而 ECM 真菌则具有

较强的有机质分解能力，能够通过分泌酶类降解

含氮、磷的有机化合物，并借助菌套和深入皮层

细胞间隙的哈蒂氏网与寄主建立养分传递通

道[13-14]。因此，AM 树种通常更依赖土壤有效养分

库，而 ECM 树种则能直接利用土壤有机养分[15]。

根围土壤作为树木根系与土壤微生物相互

作用的微环境，其理化性状直接决定了土壤养

分的有效性，同时也为微生物的定殖与生长提

供了基础条件[16]。根系性状是树木适应环境变

化、提高养分吸收效率的重要功能性状[17]。不

同菌根类型的树木通过调整根系性状、影响根

系分泌物组成进而改变根围微环境，调控根系

内生真菌群落结构[18-19]。AM 树木多通过细化根

系、增加分枝及分泌特定有机酸类分泌物扩大

与土壤及真菌的接触范围，在使特定 AM 真菌

侵入定殖的同时，为根系内生真菌提供多样化

的微生境；ECM 树木则倾向于加粗根系、形成

致密表层结构，通过酚类化合物、胞外酶等特

定分泌物从有机质中吸收养分，并与腐生微生

物竞争有机氮，抑制不利于 ECM 真菌定殖的杂

菌生长，间接筛选根系内生真菌类群[20-22]。

当前，多数研究聚焦于土壤性质、根系性

状或某一类真菌群落，针对热带森林中不同菌

根类型树木的根围土壤特性、根系性状及根系

内生真菌群落的协同研究仍相对薄弱，且缺乏

系统性的数据支撑。因此，为填补这一数据缺

口，本研究基于 Hogan 等[23]建立的热带树木根

系内生真菌数据，构建了“不同菌根类型热带

树木根系内生真菌群落数据库”，该数据库包

含 66 种木本植物的物种信息、根系性状、根围

土壤特性和内生真菌操作分类单元(operational 

taxonomic unit, OTU)丰度数据，共 5 969 条记

录。该数据库不仅为中国热带森林的生态保护

修复、生态功能评估及菌根资源利用提供科学

参考，还补充了全球热带森林地下生态研究的

区域数据库，为跨区域对比研究和全球热带森

林生态系统保护治理贡献了重要案例。

1　　数据来源和处理方法数据来源和处理方法

1.1　数据来源

本数据集的原始数据来源于 Hogan 等[23]公

开发表的数据，涵盖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)站点的数据，每个站点具有不
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同的演替状态和土壤条件。数据共计 6 586 条，

其中土壤数据 216 条，涉及土壤有机质、总氮、

总磷等 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

599 条，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 150 条

根形态性状数据，涵盖根表面积、根平均直径、

根组织密度等 24 项指标，449 条根组织养分数

据，包含根系碳含量、根系氮含量、根系磷含

量等 13 项指标；5 771 条根系内生真菌操作分

类单元(OTU)丰度数据。

1.2　数据处理

对原始数据进行整合，以构建当前数据库

“不同菌根类型热带树木根系内生真菌群落数据

库”。具体整合方法如下：根形态性状数据取各

树种所有观测个体的算术平均值，由于根形态

性状主要受物种遗传特性决定，种内变异相对

较小，采用算术平均值可有效反映树种的性状

特征；根组织养分数据以树种为单位进行分类

和汇总；土壤性质数据则以各树种在不同采样

地的相对多度为权重，即各树种在某采样地的

个体数量占该样地总个体数量的比例，通过加

权平均法计算对应树种的土壤参数。之后，根

据菌根类型对上述数据归类，得到涵盖 119 棵

AM 树下的 54 个树种、31 棵 ECM 树下的 12 个

树种的根形态性状、根组织养分、土壤性质及

根系内生真菌 OTU 丰度信息的综合数据库。其

中，根形态性状、根组织养分、土壤性质数据

各有 66 条，根系内生真菌 OTU 丰度数据有

5 771 条，共计 5 969 条。

2　　数据样本描述数据样本描述

本数据库包含了 66 个树种的物种基础信

息、菌根类型、根形态性状、根组织养分、土

壤性质及根系内生真菌 OTU 丰度数据，具体内

容及字段含义见表 1−4。

3　　数据质量控制和评估数据质量控制和评估

3.1　数据来源质量控制

本数据集的原始数据按标准化格式存储于国

际公认的开放科学框架(open science framework, 

OSF)平台，具有 DOI 和详细的版本变动记录，

确保了数据的可追溯性、可验证性与可复现性。

数据获取后，对原始数据的发表背景、取样设

计、指标的测定方法等进行全面核验，确认其

采样范围、物种组成、测定方法等内容科学规

范，且满足本研究的分析需求。

3.2　数据处理质量控制

为获得更具代表性的物种水平性状值，并

减少个体测量误差的干扰，根形态性状数据以

树种为单位，取所有观测个体的算术平均值；

根组织养分数据按树种进行分类汇总，避免因

样本分类不一致导致的数据偏差；土壤性质数

据则根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对应树种的土壤参数，以

更准确地反映不同树种实际生长的土壤环境。

在完成数据整合后，对生成的数据集检查指标

间的内在关联，确保关联字段无矛盾错误。例如，

验证“总根干质量”大于“根尖干质量”；根系碳、

氮、磷等养分指标的数值不超过 100%；不同数

据表中同一样本的信息完全匹配，无同一编号

样本树种不一致或同一树种菌根类型矛盾等问题。

3.3　数据规整质量控制

对所有数据进行格式标准化处理，数值型

数据统一保留一致精度，字符型数据规范命名

方式。例如，菌根类型统一标注为 “AM”或

“ECM”，以 FungalRoot 数据库[24]作为主要判定

依据，相关国内外文献辅以佐证；树种的拉丁

学名采用“属名+种加词”的命名格式，并已与

The Plant List 数据库[25]核对。异常值采用 IQR

法和 Z-score 方法检测，若异常值是录入或计算

错误，则通过原始数据核实后修正；若异常值

是真实观测值，则保留，避免丢失关键信息。
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若数据集中出现缺失值，则统一标注为“NA”。

3.4　数据局限性与适用范围

本数据库为探究菌根类型对热带树木根系

内生真菌群落的影响提供了关键数据支持，但

仍存在一定局限性。例如，研究区域仅集中于

西双版纳地区的 3 个样地，地理范围较为单一；

同时，土壤样品采集于 2010 年和 2015 年，根

组织养分样品采集于 2018 年，二者采样时间不

一致，且覆盖月份存在差异。采样时间差异可

能导致季节波动影响真菌群落和根系性状，不

同季节的温度、降水及植物生理状态差异则会

引入额外变异，从而掩盖菌根类型与真菌群落

表1　本数据库“XTBG-根形态性状”数据集内容及字段含义

Table 1　Contents and field meanings of “XTBG-root morphological traits” data set in this database

字段名称

Sample

Gen_sp

Mycorrhizal type

Diameter at breast height

Height

Total root fresh mass

Total root dry mass

Root tips fresh mass

Root tips dry mass

Remaining root fresh mass

Remaining root dry mass

Root tip mass fraction

Root dry matter content

Root water content

Root length

Specific root length

Root area

Specific root area

Root average diameter

Root length density

Root volume

Root tissue density

Number root of tips

Branchiness

Specific root tip abundance

Forks

Crossings

数据类型

整数型

字符型

字符型

浮点型

浮点型

浮点型

浮点型

浮点型

浮点型

浮点型

浮点型

浮点型

浮点型

浮点型

浮点型

浮点型

浮点型

浮点型

浮点型

浮点型

浮点型

浮点型

浮点型

浮点型

浮点型

浮点型

浮点型

量纲

无

无

无

cm

m

g

g

g

g

g

g

%

mg/g

%

cm

cm/g

cm2

cm2/g

mm

cm/m3

cm3

g/cm3

无

tips/cm

tips/g

无

无

字段说明

样本编号

树种的拉丁学名(属名+种加词)

树种的菌根类型，包含AM和ECM

胸径，即树木主干离地面特定高度处的直径

树高，即树木从地面根茎到树梢顶端的垂直高度

总根鲜质量，即根系样品在自然含水状态下、未经脱水处理的总质量

总根干质量，即根系样品在完全去除水分后的总有机物质质量

根尖鲜质量，即一级细根尖(根系分支顺序中最末端的根尖，直径≤2 mm)在自
然含水状态下、未经脱水处理的总质量

根尖干质量，即一级细根尖(根系分支顺序中最末端的根尖，直径≤2 mm)在完
全去除水分后的总有机物质质量

剩余根系鲜质量，即除一级细根尖(根系分支顺序中最末端的根尖，
直径≤2 mm)外，剩余根系在自然含水状态下、未经脱水处理的总质量

剩余根系干质量，即除一级细根尖(根系分支顺序中最末端的根尖，
直径≤2 mm)外，剩余根系在完全去除水分后的总有机物质质量

根尖质量分数，即一级细根尖(根系分支顺序中最末端的根尖，直径≤2 mm)干
质量占根系总干质量的百分比

根系干质量分数，根系样品的干质量占鲜质量的比值

根系含水量，即根系组织中的水分占根系总鲜质量的百分比

根长，样品根系中所有根系长度的总和

比根长，即单位根干质量所拥有的根长

根表面积，即根系与土壤接触的总表面积

比根表面积，即单位质量根系所具有的表面积

根平均直径，即根系样本直径的加权平均值

根长密度，即单位土壤体积内所含有的根系总长度

根体积，即根系在土壤中所占据的空间体积

根组织密度，即单位根体积内所具有的根系干物质质量

根尖数，即生长于树木根部的最末端，具有活性、未受损伤的根尖的总数量

分枝性，即根尖数与根长的比值

比根尖丰度，即单位根系干重所拥有的根尖数量

分叉点，即在根系骨架图像中，一条根段分裂成两条或更多子根段的连接点

交叉点，即在二维投影图像上，两条或更多根段在空间上彼此跨越、形成视觉
交叉的点
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表2　本数据库“XTBG-根组织养分”数据集内容及字段含义

Table 2　Contents and field meanings of “XTBG-root tissue nutrients” data set in this database

字段名称

Sample

Gen_sp

Mycorrhizal type

Aluminum

Boron

Calcium

Carbon

Copper

Iron

Magnesium

Manganese

Nitrogen

Phosphorus

Potassium

Sodium

Sulfur

Zinc

数据类型

整数型

字符型

字符型

浮点型

浮点型

浮点型

浮点型

浮点型

浮点型

浮点型

浮点型

浮点型

浮点型

浮点型

浮点型

浮点型

浮点型

量纲

无

无

无

%

%

%

%

%

%

%

%

%

%

%

%

%

%

字段说明

样本编号

树种的拉丁学名(属名+种加词)

树种的菌根类型，包含AM和ECM

根系铝含量，即根系铝质量占根系干物质质量的百分比

根系硼含量，即根系硼质量占根系干物质质量的百分比

根系钙含量，即根系钙质量占根系干物质质量的百分比

根系碳含量，即根系碳质量占根系干物质质量的百分比

根系铜含量，即根系铜质量占根系干物质质量的百分比

根系铁含量，即根系铁质量占根系干物质质量的百分比

根系镁含量，即根系镁质量占根系干物质质量的百分比

根系锰含量，即根系锰质量占根系干物质质量的百分比

根系氮含量，即根系氮质量占根系干物质质量的百分比

根系磷含量，即根系磷质量占根系干物质质量的百分比

根系钾含量，即根系钾质量占根系干物质质量的百分比

根系钠含量，即根系钠质量占根系干物质质量的百分比

根系硫含量，即根系硫质量占根系干物质质量的百分比

根系锌含量，即根系锌质量占根系干物质质量的百分比

表3　本数据库“XTBG-土壤性质”数据集内容及字段含义

Table 3　Contents and field meanings of “XTBG-soil properties” data set in this database

字段名称

Sample

Gen_sp

Mycorrhizal type

Soil organic matter

Total N

Total P

Total K

Available P

Available K

Soil pH

数据类型

整数型

字符型

字符型

浮点型

浮点型

浮点型

浮点型

浮点型

浮点型

浮点型

量纲

无

无

无

g/kg

g/kg

g/kg

g/kg

mg/kg

mg/kg

无

字段说明

样本编号

树种的拉丁学名(属名+种加词)

树种的菌根类型，包含AM和ECM

土壤有机质，即各种形态存在于土壤中的所有含碳的有机物质

全氮，即土壤中各种形态氮素含量之和

全磷，即土壤中各种形态磷素含量之和

全钾，即土壤中各种形态钾素总量

有效磷，即土壤中可被植物吸收利用的磷素总量

有效钾，即土壤中可被植物吸收利用的钾素总量

土壤酸碱值，即土壤溶液的酸碱性强弱

表4　本数据库“XTBG-真菌OTU丰度”数据集内容及字段含义

Table 4　Contents and field meanings of “XTBG-fungal OTU abundance” data set in this database

字段名称

OTU_ID

Sample 1

Taxonomy

数据类型

字符型

整数型

字符型

字段说明

OTU信息

样本1中该OTU所含序列数，共有66个样本

该OTU对应物种分类信息
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之间的真实关联。尽管在数据整合过程中对数

据进行了标准化处理以降低季节变异的影响，

但上述潜在影响仍难以完全消除。因此，建议

用户在跨时间比较时谨慎理解，并结合具体研

究目的，在结果解释中合理评估上述局限性。

4　　数据价值数据价值

本数据库基于中国热带森林中 3 个不同演

替状态和土壤条件的中国生态网络研究站点数

据，系统整合了 54 个 AM 树种、12 个 ECM 树

种的根形态性状、根组织养分、土壤性质及根

系真菌 OTU 丰度数据，共 5 969 条，对相关研

究具有重要的学术研究价值和实践应用价值。

本数据库已成功支撑相关实证研究[26]，该研究

基于数据库 5 969 条记录，深入揭示了不同类型

菌根对热带树木根系内生真菌群落结构的差异

化调控机制，并证实土壤磷含量是影响两类树

木根系真菌群落形成的关键因子，充分证明了

本数据库在热带森林生态机制研究中具有较高

的科学价值与实践可靠性。本数据库系统整合

了西双版纳热带森林多站点、多树种的观测数

据，覆盖根系形态、养分、土壤及真菌丰度等

多维指标，能够系统支撑热带森林地下共生机

制、菌根类型生态功能，以及区域森林生态系

统保护与恢复等方面的研究。

4.1　菌根类型相关机制研究的数据支撑

该数据集涵盖 AM 树种和 ECM 树种完整的

根形态性状、根组织养分、土壤性质及根系内

生真菌 OTU 丰度信息，不仅为探究不同菌根类

型热带树木在根系形态、根系养分吸收策略和

根围土壤环境上的差异提供了直接的数据基础，

也有助于解析“菌根类型-根系性状-土壤环境-真

菌群落”的内在关联。本数据集支持将菌根类型

作为分组变量或外生变量，将根系性状和土壤

性质作为内生潜变量，真菌群落结构与多样性

作为最终响应变量，用以构建结构方程模型。

基于此，一方面可检验菌根类型对根系性状和

土壤性质的直接调控作用，另一方面也可量化

根系性状与土壤环境在菌根-真菌互作中的中介

效应，从而系统揭示菌根类型对真菌群落的直

接影响，以及通过改变根系性状和土壤环境所

传导的间接效应。

4.2　热带森林生态系统研究的重要补充

大多数热带森林研究关注物种、功能性状

或土壤，但明确以菌根类型为线索，系统整合

根系性状、土壤和真菌群落的数据库较为稀缺。

本数据集针对西双版纳这一热带森林，提供了

66 个代表性树种的菌根类型、地下根系、根围

土壤及根系真菌相关数据，不仅扩充了菌根类

型研究下的综合数据，也丰富了全球热带森林

生态系统数据库的区域代表性。

4.3　多领域融合研究的桥梁纽带

本数据库融合了植物生理学、土壤学与微

生物学等多领域研究指标，为跨领域交叉研究

提供了统一的数据平台。例如，生态学研究学

者可结合土壤性质与真菌群落数据探究微生物

对土壤养分循环的影响；植物学研究学者可分

析菌根类型与根系性状的适配性；微生物学研

究学者则能挖掘与不同树种共生的优势真菌类

群，推动多领域理论的融合创新。

4.4　热带森林资源培育与管理的科学

依据

数据库中涵盖的树种胸径、树高、根系干

质量、养分含量等指标，直接反映了不同菌根

类型树木的生长特性与环境适应性。林业工作

者可基于这些数据，筛选出适应热带森林土壤

条件的优势树种，优化热带森林人工培育方案；

同时，通过解析真菌群落与树木生长的关联性，

可为利用有益内生真菌改良树木生长状况、提

升造林成活率提供实践指导。

4.5　基于菌根-土壤适配性的生态精准

修复

热带森林作为全球生物多样性的重要区域，

其生态系统的稳定性维持与生态修复一直是区
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域生态安全的重大课题。本数据集明确了不同

树种的菌根类型及其对应的土壤环境需求，可

为热带森林的生态修复提供精准参考。例如，

针对土壤养分匮乏区域，优先选择菌根类型适

配、养分吸收效率高的树种进行植被重建；通

过保护和引入关键内生真菌群落促进植物与微

生物的共生体系形成，提升生态系统的恢复力

与稳定性。

4.6　生物多样性保护的理论与实践基础

该数据库包含 66 个热带木本植物物种的详

细信息，及其对应的内生真菌群落和土壤环境

数据，可为热带植物与微生物多样性的保护提

供科学依据。通过识别对特定树种生存和生长

至关重要的内生真菌类群、关键土壤因子，能

够针对性地制定保护措施，避免因土壤退化、

真菌群落破坏导致的物种濒危，有助于保护热

带森林生物多样性。

5　　数据使用方法和建议数据使用方法和建议

本数据库以 .xlsx 格式存储，包含根形态性

状、根组织养分、土壤性质及真菌丰度 4 个关

联数据表。用户可直接下载，并通过 Microsoft 

Excel、WPS Office 等软件，或 SPSS、Python、

R 语言等工具打开使用。各表间可通过 Sample

与 Gen_sp 字段进行跨表关联分析。本数据支持

热带森林地下生态系统的多维度比较研究，研

究者可基于菌根类型字段系统比较 AM 与 ECM

树木的多维差异。本数据库共包含 66 个有效样

本，根系性状和土壤性质均为有实际数值的连

续变量，菌根类型为分类变量，满足冗余分析

(redundancy analysis, RDA)、偏最小二乘结构方

程 模 型 (partial least squares structural equation 

modeling, PLS-SEM)等多元统计分析方法的数据

要求，可用于探究根系性状、土壤性质与真菌

群落结构间的关系，或根据 Gen_sp 字段，计算

不同树种在多个根系性状上的功能多样性和功

能空间分布。

6　　数据库可用性声明数据库可用性声明

本研究构建的“不同菌根类型热带树木根系

内生真菌群落数据库 ”，以 Microsoft Excel 

(*.xlsx)格式存储，数据库大小为 1.59 MB，包含

XTBG- 根 形 态 性 状 、 XTBG- 根 组 织 养 分 、

XTBG-土壤性质、XTBG-真菌 OTU 丰度共 4 个

数据集，涵盖菌根类型、树种身份、根形态性

状、根组织养分、土壤理化性质及内生真菌丰

度等信息。本数据库的原始数据来源于 Hogan

等[23]公开发表的中国热带森林根系内生真菌群

落数据，所有数据均经过严格的质量控制与标

准化处理。为确保数据质量和一致性，本数据

库暂未开放研究者自行录入功能，也未开发在

线数据接口。未来，将根据研究进展和用户反

馈，适时发布更新版本，并通过 ScienceDB 数

据平台及时发布。

获取方式：本数据库已通过 ScienceDB 数

据平台关联 DOI (10.57760/sciencedb.37125)开放

获取，用户可通过该 DOI 直接检索下载完整数

据集，包含上述 4 个数据集(DOI 为永久访问标

识，符合学术数据共享规范)。
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