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　　摘要：为探究不同海拔条件下植烟土壤真菌群落结构特征，以及驱动真菌群落的主要生态因子，选取３个不同海
拔高度ＺＬ（８００ｍ）、ＺＳ（１０００ｍ）、ＺＨ（１２００ｍ）的烤烟成熟期根际土壤，采用１８ＳｒＲＮＡ高通量测序对土壤真菌进行分
析。结果表明，中低海拔土壤ｐＨ值和速效养分含量显著高于高海拔；中低海拔土壤真菌α多样性显著低于高海拔土
壤；３个海拔条件下土壤优势菌门为子囊菌门、担子菌门和毛霉菌门等，其中，１２００ｍ海拔担子菌门的丰度较８００ｍ
海拔提高了１００００％；１０００ｍ海拔捕虫霉门的相对丰度相较于１２００ｍ海拔提高了２３８．２６％；聚类热图分析结果表
明，担子菌门、Ａｐｈｅｌｉｄｅａ与微生物量氮含量呈显著或极显著正相关，与速效钾含量和土壤温度呈显著负相关；芽枝霉
门与ｐＨ值呈显著正相关，与微生物量碳氮比呈极显著正相关；捕虫霉门与碱解氮含量呈显著负相关；ＦＵＮＧｕｉｌｄ分析
结果表明，１０００ｍ海拔土壤腐生营养型真菌相对丰度最高，达３０．７９％；１２００ｍ海拔病理营养型真菌丰度最高，达
４４５％。烤烟成熟期根际土壤真菌多样性在不同海拔条件下表现出显著差异，土壤温度、速效钾含量和微生物量氮含
量是引起土壤真菌群落结构及多样性变异的主要生态因子。
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　　海拔是烤烟种植区域类型选择的重要影响因
素之一［１－２］，海拔高度的变化常常会导致环境发生

显著变化，光、温、水、土等资源也会随之改变，影响

土壤的发育和理化性质［３－４］。真菌是土壤微生物的

重要组成部分，其多样性和群落结构与土壤养分转

化［５］、土传病害［６］与植物健康［７］有着直接的关系。

研究真菌在土壤中的结构组成，驱动了土壤微环境

的改良，物种多样性的维持，以及对保持生态平衡

具有重要意义［８－１０］。贵州省遵义烟区是我国主要

的烤烟种植区之一，海拔一般在 ８００～１３００ｍ之
间［１１］，土壤微生物与气候、植被类型及土壤性质等

密切相关，而海拔变化往往在较短范围内引起温

度、降水、植被类型和土壤性质等生物和非生物因

子的显著变化［１２－１５］。近年来，随着测序技术的高速

发展，不同海拔高度条件下土壤微生物变化规律已

有大量的研究，且研究结果更加的多元化。李敏等

对土壤真菌的研究发现，１５００ｍ与１８００ｍ的松根
围土壤真菌群落结构存在显著差异，且土壤因子可
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以显著影响真菌群落结构［１６］。Ｍｕｒｕｇａｎ等对阿尔
卑斯山的研究发现，高海拔土壤中的真菌数量高于

低海拔土壤［１７］。人类活动也会影响微生物的海拔

分布状况［１８］。张倩研究发现，自然条件土壤与水稻

土真菌群落组成存在显著差异［１９］。袁雅威研究发

现湖南省张家界烟区土壤真菌数量随着海拔的升

高有降低的趋势，高海拔地区植烟土壤的生物活性

明显降低［２０］。

土壤微生物是生态系统过程中必不可少的参

与者，控制着陆地生物圈中最大有机质库的周

转［１５］。基于高通量测序的微生物组学技术极大地

推动了对土壤中未知微生物类群及功能的认识，尤

其是根际微生物多样性、菌落结构和功能，对植物

营养元素吸收机制研究发挥了重要的作用［６］。烤

烟成熟期是影响烟叶质量的关键时期，其中根际微

生物群落结构是重要的影响因素之一。因此，研究

不同海拔条件下真菌群落时空特征对烟株的生长

发育和物质代谢具有重要的意义。本研究通过高

通量测序技术结合 ＦＵＮＧｕｉｌｄ数据库分析贵州省遵
义烟区不同海拔梯度上的土壤真菌群落结构和营

养类群，通过研究真菌群落结构和营养类群受气

候、环境因子的调控机制，进一步明确对土壤微生

物群落结构海拔格局的认识，有助于更好地预测和

解析作物成熟期土壤微生物群落的功能属性或多

样性，也为不同海拔梯度下植烟土壤微生态调控提

供理论参考。

１　材料与方法

１．１　试验区概况
２０２０年在贵州省遵义市播州区下辖鸭溪镇鸭

溪基地单元进行取样，该地区年平均气温１４．６℃，
无霜期２８０ｄ，年降水量为１０４３．４ｍｍ，年平均相对
湿度为８２％。地形以低山丘陵、岗前缓坡为主，海
拔在８００～１２００ｍ之间，土壤以水稻土、山地黄壤
为主。主栽烤烟品种为云烟８７，在４月中旬进行移
栽。３个海拔处理的烤烟大田生育期基本相同。取
样地点共有 ３处，分别为鸭溪镇江北咀（海拔
８１９ｍ，１０６°４２′５１″Ｅ，２７°２７′１７″Ｎ）；乐山镇新华村（海
拔１０２２．３２ｍ，１０６°３６′４７″Ｅ，２７°３６′４９″Ｎ）；乐山镇新土
村（海拔１２２０ｍ，１０６°３８′１３″Ｅ，２７°４１′３″Ｎ）。
１．２　测定项目与方法
１．２．１　供试土壤与样品采集　２０２０年９月１日，
在遵义市鸭溪基地单元沿着海拔高度，按２００ｍ高

度差进行采样，共 ３个样地，分别为海拔 ８００ｍ
（ＺＬ）、１０００ｍ（ＺＳ）、１２００ｍ（ＺＨ）。根据５点取样
法确定取样点，将取得的样品混匀后，送往上海美

吉生物公司，对采集的土壤样品进行真菌多样性检

测，剩余土壤风干后研磨，进行土壤基础理化性质

分析。

１．２．２　土壤理化性质检测　参照《土壤农业化学
分析方法》［２１］分析土壤理化性质，对样品做３次平
行测定。采用三氯甲烷熏蒸 －硫酸钾浸提法测定
微生物量碳氮（ＭＢＣ、ＭＢＮ）含量［２２］。

１．２．３　土壤真菌多样性检测　土壤 ＤＮＡ提取和
ＰＣＲ扩增：使用 Ｅ．Ｚ．Ｎ．Ａ． ＳｏｉｌＤＮＡＫｉｔ试剂盒
（ＯＭＥＧＡ公司）对土壤进行总 ＤＮＡ提取，利用
ＮａｎｏＤｒｏｐ２０００超微量分光光度计（赛默飞世尔科
技公司）检测 ＤＮＡ纯度，检测合格后用 ３３８Ｆ和
８０６Ｒ引物对 Ｖ３～Ｖ４可变区进行 ＰＣＲ扩增［９］。

ＩｌｌｕｍｉｎａＭｉｓｅｑ测序：使用琼脂回收盒回收 ＰＣＲ产
物，混合后送往 ＩｌｌｕｍｉｎａＭｉＳｅｑ平台进行基因序列
测定［９］。

１．３　数据分析及统计
采用Ｅｘｃｅｌ２０１６分析数据，方差分析采用最小

显著性差异法用ＤＰＳ１６．０软件分析，热图分析根据
物种丰度的相似性进行聚类，用 Ｒ软件的 ｖｅｇａｎ包
绘图。

２　结果与分析

２．１　不同海拔条件下植烟土壤理化指标
从表１可以看出，ＺＳ处理土壤 ｐＨ值和有机碳

含量显著高于其他２个处理；低海拔土壤（ＺＳ、ＺＬ）
温度显著高于高海拔（ＺＨ）；土壤碱解氮含量随着海
拔的升高表现为先降低后升高的趋势，ＺＬ、ＺＨ处理
之间无显著差异；ＺＳ处理土壤有效磷含量显著低于
ＺＬ和ＺＨ处理，分别降低３２．６２％和４０．７５％。土壤
速效钾含量随着海拔的升高显著降低，微生物量氮

含量随着海拔的升高而显著升高，土壤微生物量碳

含量随着海拔的升高表现出先升高后降低的趋势，

均达到显著差异，土壤微生物量碳氮比变化与其

一致。

２．２　不同海拔条件下土壤真菌α多样性
对９个土壤样本进行检测，共获得５１９７００条

有效序列，所有样本平均ＯＴＵ数为２０４个，３个海拔
处理的共有 ＯＴＵ数为１２０个，高海拔处理 ＯＴＵ数
量显著高于低海拔处理（图１）。
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表１　不同海拔条件下植烟土壤理化指标

指标 ＺＨ ＺＳ ＺＬ

ｐＨ值 ５．０１±０．０８１ｃ ７．４０±０．０９ａ ６．２３±０．０２ｂ

温度（℃） ２９．７３±０．１２ｃ ３１．２０±０．６２ｂ ３２．６７±０．８０ａ

有机碳含量（ｇ／ｋｇ） ２３．１０±０．１０ｂ ２４．００±０．１０ａ ２０．１０±０．１０ｃ

碱解氮含量（ｍｇ／ｋｇ） １５５．０２±６．４２ａ ６７．５２±７．１５ｂ １５４．３７±１．３１ａ

有效磷含量（ｍｇ／ｋｇ） ５６．９９±９．６９ａ ３８．４０±４．２２ｂ ６４．８１±６．３５ａ

速效钾含量（ｍｇ／ｋｇ） １１５．４５±０．００ｃ ２２８．２６±２．３３ｂ ３８１．７９±１８．６６ａ

微生物量碳含量（ｍｇ／ｋｇ） ３５１．７０±３３．４２ｂ ４７４．２４±１０．３５ａ １８６．６０±１１．９０ｃ

微生物量氮含量（ｍｇ／ｋｇ） ３２．９１±４．７９ａ ２２．７５±２．４３ｂ １５．５２±０．５８ｃ

微生物量碳氮比 １０．６９ ２０．８４ １２．０３

　　注：同行数据后不同小写字母表示处理间差异显著（Ｐ＜０．０５）。

　　从表２可以看出，Ｓｉｍｐｓｏｎ指数、Ｓｈａｎｎｏｎ指数、
ＡＣＥ指数和Ｃｈａｏ指数均在ＺＬ处理和ＺＨ处理之间
表现出显著性差异，其中 ＺＨ处理的 Ｓｈａｎｎｏｎ、ＡＣＥ
和Ｃｈａｏ指数显著大于 ＺＳ处理，而 Ｓｉｍｐｓｏｎ指数呈
相反的表现。ＺＳ处理Ｓｈａｎｎｏｎ指数显著高于 ＺＬ处
理，而ＡＣＥ和Ｃｈａｏ指数无显著性差异。
２．３　土壤真菌群落结构分析
２．３．１　不同海拔条件下门水平真菌群落相对丰度
　　研究结果表明，共获得２７个门水平真菌菌群，

将平均相对丰度 ＜１％类群归为其他，得到 ８个类
群（图２）。其中相对丰度较高的菌门分别为子囊菌
门、担子菌门、毛霉菌门、一种未分类的超类群和捕

虫霉门。

　　不同海拔高度门水平上土壤真菌丰度表现出
差异（图３），子囊菌门在３个海拔高度下表现出显
著差异性，其相对丰度以 ＺＬ处理最高，相较于 ＺＳ
处理提高了７．４１％；ＺＨ处理担子菌门丰度较 ＺＬ处
理提高了１００．００％；ＺＳ处理的捕虫霉门的相对丰
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表２　不同海拔高度对真菌群落的α多样性的影响

处理 有效序列数
多样性指数

Ｓｈａｎｎｏｎ指数 Ｓｉｍｐｓｏｎ指数 ＡＣＥ指数 Ｃｈａｏ指数
覆盖率

（％）

ＺＬ ５８４１８．６７ ２．３５±０．１０ｂ ０．２４±０．０４ａ １２２．５５±１３．９４ｂ １２２．８７±１６．０６ｂ ９９．９８

ＺＳ ５５８８９．００ ２．８６±０．０５ａ ０．１３±０．０１ｂ １２０．０８±４．８１ｂ １１９．９６±２．８９ｂ ９９．９８

ＺＨ ５８９２５．６７ ２．９７±０．２８ａ ０．１０±０．０３ｂ １６２．６９±１１．５７ａ １６１．７９±１１．２６ａ ９９．９８

　　注：同列数据后不同小写字母表示处理间差异显著（Ｐ＜０．０５）。

度相较于ＺＨ处理提高了２３８．２６％。
２．３．２　不同海拔条件下土壤真菌 β多样性　从图
４－ａ可以看出，对样本距离矩阵进行聚类分析，构
建样本层级聚类树后高海拔地区样本单独聚在一

起，中低海拔样本具有一定的重叠，表明海拔条件

在一定区域内改变了植烟土壤真菌群落结构。由

图４－ｂ可以看出，ＰＣ１轴和 ＰＣ２轴的贡献值分别
为５７．７７％和２４．１８％。ＺＬ处理样本点距 ＺＳ处理
样本点较近，说明ＺＬ与 ＺＳ处理的土壤真菌群落结
构具有一定的相似性，ＺＬ处理与 ＺＨ处理的距离较

远，说明海拔条件显著影响了真菌群落结构，且随

着海拔的高度差变大，影响也随之变大。

２．４　土壤真菌群落与环境因子的相关性分析
从图５可以看出，在门水平上相对丰度前２０名

的真菌门类与环境因子之间的相关关系。微生物

量氮含量、ｐＨ值、温度和速效钾含量对不同海拔条
件下真菌群落结构表现出显著性影响。其中一种

未分类的真核生物与温度和速效钾含量呈显著或

极显著正相关，与微生物量氮含量呈极显著负相

关；担子菌门则与温度和速效钾含量呈显著负相关
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关系，与微生物量氮含量呈极显著正相关；Ａｐｈｅｌｉｄｅａ
与速效钾含量呈显著负相关关系，与微生物量氮含

量呈显著正相关；芽枝霉门与 ｐＨ值和微生物量碳
氮比分别呈显著或极显著正相关，捕虫霉门与碱解

氮含量呈显著负相关。

２．５　不同海拔条件下土壤真菌营养类型
从图６可以看出，土壤中可鉴定真菌共存在６

种营养类型。其中病理 －腐生 －共生过渡型丰度
在全部样本中占比最高，达到１９．４５％ ～４７．５０％。
ＺＳ处理腐生营养型真菌相对丰度最高，达到
３０７９％，较ＺＬ、ＺＨ处理海拔分别升高了１８６７７％、
８．０４％；ＺＨ处理海拔病理营养型真菌丰度最高，达
４．４５％，相较于 ＺＬ、ＺＳ处理分别升高了 １８．７６％、
５６．６１％。
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３　讨论与结论

真菌是土壤微生物的主要成员之一［２３］，具有广

泛的生物多样性。真菌具有高度的可塑性，并且能

够适应各种不利条件。不仅具备生产多种胞外酶

的能力，也能够分解各种有机物质、土壤成分，从而

调节土壤碳氮的平衡［２４－２６］，同时，土壤真菌也是土

壤主要病害来源，土壤中约７０％的病害均来源于土
壤真菌［２７］。因此，改变土壤真菌多样性在改善土壤

质量和提高农业生态系统生产力的潜在应用方面

是非常有前途的发展方向。海拔驱动微生物群落

发生变化的规律及成因一直以来都是重要的研究

方向，土壤真菌多样性和群落结构随海拔的变化呈

现多种模式。本研究中，３个不同海拔高度的土壤
真菌Ｓｉｍｐｓｏｎ指数、Ｓｈａｎｎｏｎ指数、ＡＣＥ指数和 Ｃｈａｏ
指数均表现出显著性差异，其中高海拔真菌

Ｓｈａｎｎｏｎ指数、ＡＣＥ指数和 Ｃｈａｏ指数均高于低海
拔，Ｓｉｍｐｓｏｎ指数低于低海拔。这与李敏等研究结
果［１６］一致，与盛玉钰等在神农架的研究结果［２８］相

反，这可能是由于人类活动引起的真菌多样性的变

化。目前，众多研究表明，海拔高度驱动了真菌群

落结构及多样性的变化，本试验中，聚类树图和

ＰＣＡ分析均表明，高海拔土壤真菌群落结构与中低
海拔之间存在着较大的差异。研究发现，子囊菌门

和担子菌门均为３个海拔高度下植烟土壤的优势菌
群，这与熊涵的研究结果［２９］一致。研究表明，子囊

菌门多数为腐生菌，主要作用是分解植物凋落物和

降解土壤中的有机质，本试验中子囊菌门之所以能

占比最大，可能是因为其无性繁殖能力很强，能产

生大量的分生孢子，增长迅速，使其在数量上占优

势。本研究发现，中海拔地区土壤腐生营养型真菌

相对丰度较高，而高海拔地区土壤病理营养型真菌

相对丰度较高，这可能是土壤真菌参与了土壤的有

机质、动植物分解过程，真菌能够分解纤维素、化合

物以及参与土壤的氨化作用，对于植物来说是重要

的氮素来源［２９］。真菌群落组成与土壤有效养分具

有亲密的关系，土壤 ｐＨ值作为影响植物群落组成
的主要因素，可以通过改变植物群落结构调控真菌

群落结构。土壤ｐＨ值和养分含量的变化规律被认
为是土壤真菌群落的主要调节者。王媛媛等研究

吉林省的玉米土壤发现，土壤真菌群落多样性与ｐＨ
值显著相关［３０］。本研究发现担子菌门、Ａｐｈｅｌｉｄｅａ
与微生物量氮含量有显著或极显著正相关关系，与

速效钾含量呈显著负相关关系；芽枝霉门与 ｐＨ值
表现出显著的正相关关系，捕虫霉门与碱解氮含量

呈显著负相关关系。孙海等研究发现，担子菌门、

子囊菌门等与土壤 ｐＨ值、速效钾含量、总氮含量、
微生物量氮含量等有显著关系［３１］。董林林等对人

参根际真菌群落的研究发现，ｐＨ值与座囊菌纲和
Ａｌａｔｏｓｐｏｒａ的丰度显著相关，速效钾含量与座囊菌
纲、Ａｌａｔｏｓｐｏｒａ、毛霉目的丰度显著相关，土壤总氮含
量与粪壳菌纲、毛霉目的丰度显著相关［３２］。

作为烤烟种植区域的重要影响因素之一，海拔

高度对植烟土壤的理化性质及微生态环境有显著

影响。本研究发现，海拔升高引起了土壤速效钾含

量的降低，同时造成了土壤微生物量碳氮比的失

衡，土壤病理营养型真菌相对丰度升高，这些因素

可能给烤烟生长带来不利的影响。生物炭作为一

种土壤改良剂，在土壤微生态调控、固碳培肥等方

面具有良好的效应。冯慧琳等研究发现，施加生物

炭可以显著提高土壤速效养分含量，提升土壤碳氮

比，显著降低致病菌的相对丰度，减少烤烟病
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害［９，３３］。Ｔｉａｎｖａｏ等研究表明，通过施用生物炭改善
土壤理化特性从而构建土壤真菌群落结构［３４－３５］。

目前，这些研究大多在同一海拔梯度上进行，而关

于施加生物炭对不同海拔梯度下植烟土壤理化性

质和微生态环境的影响有待于进一步研究。

不同海拔梯度下植烟土壤真菌群落结构表现

出一定的差异，高海拔真菌多样性显著高于低海

拔；相关性分析结果表明，土壤温度、速效钾和微生

物量氮含量是驱动真菌群落结构在海拔梯度上变

化的主要驱动因子；海拔高度的变化引起了环境因

子的变异，进而构建了不同的土壤真菌群落结构，

本试验为不同海拔梯度条件下土壤微生态调控提

供了理论参考。
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