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摘  要：马尾松 Pinus massoniana 当年生幼苗中会出现全初生叶和全次生针叶两种变异类型，它们的根

系生长以及外生菌根（ectomycorrhiza，ECM）真菌群落是否也表现出差异，截止目前尚不明晰。本研究

以马尾松全初生叶及全次生针叶幼苗类型为材料，采集幼苗根系，利用万深 LA-S 植物根系分析系统测定

根系形态，采用 TTC 法测定根系活力，利用 IonS5TMXL 平台对根系真菌 DNA 扩增子区进行高通量测序，

探析马尾松幼苗变异类型与根系构型及 ECM 真菌群落之间的关系。结果表明：两种类型幼苗的根系构型

存在显著差异，全次生针叶幼苗的根系总长度、表面积、体积、分叉数以及根系活力等参数比全初生叶

幼苗的高 16%–44%。测序所得 ECM 真菌序列可划分为 44 个 OTUs，隶属 2 门 5 纲 9 目 13 科 15 属。ECM

真菌群落组成上，小球孢盘菌属 Sphaerosporella 为马尾松两种类型幼苗共有优势属，其在全初生叶幼苗

ECM 真菌中占比达 95.59%，但在全次生针叶幼苗 ECM 真菌中仅占 60.43%，同时全次生针叶幼苗 ECM 真

菌中须腹菌属 Rhizopogon 也占有较高比例，为 16.43%。ECM 真菌群落多样性分析结果显示，马尾松全

次生针叶幼苗中 Shannon 多样性指数、Chao 1 与 Ace 丰富度指数均显著高于全初生叶幼苗。 
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Abstract: There are two variations of one-year-old Pinus massoniana seedlings, one with primary 
needles and another with secondary needles. However, it is still poorly understood that whether 
there are variations in root morphology and ectomycorrhiza (ECM) fungal community between 
these seedlings. In this study, the seedlings’ roots of the two variants were collected to analyze 
root morphology by WANSHEN LA-S system and measure root activity by TTC method, and DNA 
ITS regions of the fungi in roots were sequenced with IonS5TMXL platform. The results showed 
that there were significant differences in the root system of the seedlings. The total root length, 
surface area, volume, number of branching, and root activity of the seedlings with secondary 
needles were 16% to 44% higher than those of the seedlings with primary needles. The DNA 
sequences of ECM fungi were classified into 44 OTUs belonging to 2 phyla, 5 classes, 9 orders, 13 
families, and 15 genera. Sphaerosporella was dominant genera, reaching 95.59% of total genera 
in the seedlings with primary needles, and 60.43% in the seedlings with secondary needles. 
Rhizopogon also occupied a higher proportion (16.43%) of ECM fungi in the seedlings with 
secondary needles. Shannon diversity index, Chao 1, and Ace abundance index of ECM fungi of 
the seedlings with secondary needles were significantly higher than those of the seedlings with 
primary needles. 
Key words: ectomycorrhiza, Pinus massoniana, seedling morphology, root characteristics, 
amplicon sequencing 
 

外生菌根（ectomycorrhiza，ECM）真菌

是温带和寒带森林生态系统中的重要组成

部分，能与大多数针叶树形成 ECM（Smith & 
Read 2008）。ECM 真菌通过特有的菌丝套、

哈氏网、外延菌丝等结构与宿主植物形成共

生体，拓展植物根系与土壤接触范围（Smith 
& Read 2008；Turjaman et al. 2011），促进宿

主植物对土壤养分和水分的吸收，提高宿主

植物对逆境的适应性（Lang et al. 2013；
Velmala et al. 2014；Patterson et al. 2019）。
在宿主植物与 ECM 真菌形成的共生体中，宿

主植物的光合作用产物运送到根部，为 ECM
真菌的生长提供了碳源（Walker et al. 2003）。
ECM 真菌与宿主植物根系之间也存在相互

作用，ECM 真菌在宿主植物根尖周围形成菌

丝套，会限制根的皮质组织发育，促进根分

支数及根尖数的增加从而影响根系的发育

（Barker et al. 1998；Smith & Read 2008）。
同时，宿主植物的根系会引起 ECM 真菌物种

的空间隔离，对 ECM 真菌群落结构产生影

响，已形成的 ECM 根系可通过优化根系分泌

物和根系构型实现协同变化（Lang et al. 
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2013；Akatsuki & Makita 2020）。 
近年来研究发现，宿主植物的遗传变异

类型也会影响 ECM 的形成以及 ECM 真菌群

落结构（Velmala et al. 2014；Lamit et al. 
2016；Patterson et al. 2019）。宿主基因型在

根系生长和形态上的差异，会对 ECM 真菌群

落结构产生直接影响（Korkama et al. 2006），
最佳的根系构型能提高 ECM 真菌组成的多

样性，从而提高 ECM 真菌群落的功能多样

性，增加宿主植物的养分获取潜力（Lang et 
al. 2013；Velmala et al. 2014）。同时，由于

ECM 真菌不同种类之间，对宿主根系有机碳

的需求也有所不同（Lamit et al. 2016），当宿

主植物地上部分的生长性状发生变异后，其

根系 ECM 群落也会随之变化，例如，欧洲

云杉 Picea abies 中，速生型家系与慢生型家

系相比，地上部分的生长更快，与之对应的

是速生型家系根系的 ECM 真菌多样性更

高，根尖数和分叉数也比慢生型家系更多

（Korkama et al. 2006；Hamberg et al. 2018）。
Patterson et al.（2019）研究发现，沼泽松

Pinus edulis 抗旱型幼苗的生物量显著大于

非抗旱型幼苗，前者根系 ECM 真菌群落多样

性更高。而针叶树作为温带和寒带森林的主

要建群树种，其种内的遗传变异是适应环境

变化的基础。探析 ECM 真菌群落与针叶树种

内遗传变异之间的联系，对于在全球气候变

化背景下，深入理解针叶树-ECM真菌群落共

生体的适应机制至关重要。 
马尾松 Pinus massoniana 具有适应性

强、生长快、生产力高等特点，是我国南方

山区造林先锋树种和主要工业用材树种（丁

贵杰等 2006）。基于马尾松苗圃地、人工林

及天然林研究结果显示，其对 ECM 真菌的选

择无专一性，为广谱寄生（陈连庆 1989）。
课题组前期研究发现，马尾松当年生幼苗出

圃前会出现全初生叶（ primary needle 

seedling，PNS）、全次生针叶（ secondary 
needle seedling，SNS）两种变异类型，其中

前者只具有初生叶，后者全为次生针叶。而

松属 Pinus 树种苗期个体发育主要过程为：

种子萌发后，随着子叶的伸长会从上胚轴生

长点萌发的幼茎上逐渐长出初生叶，再从初

生叶的叶腋分化发育出次生针叶，初生叶呈

条形较纤细，单枚着生；次生针叶，即成年

树上所见的针叶，通常 2–5 枚 1 束着生（中

国科学院植物研究所形态细胞研究室比较

形态组 1978）。进一步研究发现，具有次生

针叶的马尾松幼苗整体光合能力更高，可获

得更多干物质积累量（王好运等 2019）。多

年来，已有大量的研究从人工接种 ECM 真菌

对马尾松幼苗促生机理方面，证实了 ECM 幼

苗的苗高、地径、生物量等表现会显著高于

未接种的对照苗木（王元贞等 1995；翟帅

帅等 2015；汪远秀等 2020），这些研究充

分表明了马尾松与 ECM 真菌存在着紧密的

联系。但是，上述两种马尾松幼苗变异类型

地上部分发生了变化，是否会影响其根系生

长以及 ECM 真菌的形成未见报道。为此，

本研究以马尾松当年生全初生叶、全次生针

叶幼苗为对象，对两种类型幼苗根系以及

ECM 真菌群落特征进行研究，旨在阐明马

尾松幼苗变异类型对根系构型及 ECM 真菌

群落的影响，以期为深入研究马尾松-ECM
真菌的共生机制提供依据。 

1 材料与方法 
1.1 样品采集与处理 

本研究供试材料来源于贵州省都匀市

马鞍山林场国家马尾松良种基地的育苗圃

（北纬 26°169′–26°170′，东经 107°623′– 
107°624′）。采用良种基地内 1.5 代种子园种

子进行容器育苗。2017 年 3 月底，用 0.5%
高锰酸钾溶液对种子进行消毒，在 30–40℃
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温水浸种 30–48h，待种子露白后进行播种育

苗。育苗容器为无纺布营养袋（直径 8cm，

深 10cm），基质由种子园内马尾松林地表土

与轻基质混合而成，苗期的水、肥及病虫害

管理由良种基地员工按周政贤（2001）总结

的方法进行。2017 年 11 月，选取苗圃内生

长健康的 PNS 和 SNS 两种类型幼苗用于试

验。每种幼苗类型随机挑选 5 株，经无菌水

冲洗后，选取幼苗的根尖混合成 1 个生物学

重复，置于无菌塑封袋保存用于高通量测

序；每种幼苗类型 3 个生物学重复。同时，

每种幼苗类型随机挑选 5 株幼苗，经清水冲

洗后，将幼苗由根茎结合部截断，分别采集

每株幼苗的完整根系用于根系形态指标测

定；每种幼苗类型再随机挑选 5 株幼苗，经

清水冲洗后，每株幼苗分别采集根尖样品，

用于根系活力测定。 
1.2 幼苗根系形态指标及活力的测定 

采集的幼苗根系，经展平后采用 Epson
数字扫描仪获取根系图像，利用万深 LA-S
植物根系分析系统对图像进行分析，获取根

系总长度、表面积、体积、连接数、根尖数

以及分叉数等参数。根系活力的测定采用氯

化三苯基四氮唑（TTC）法，制作 TTC 标准

曲线；再称取根尖样品 0.5g，浸泡于 0.4% TTC
溶液和磷酸缓冲液混合液（体积比 1:1）中，

在 37℃下暗保温 1–2h 后立即加入硫酸停止

反应，同时做一空白实验；把根取出，用乙

酸乙酯提出 TTF，经定容后用分光光度计在

波长 485nm 下比色，以空白试验作参照测出

吸光度，查标准曲线，求出 TTC 还原量，最

后参照孔祥生和易现峰（2008）所述方法计

算根系活力。 
1.3 根系样品总 DNA 提取及扩增子测序 

利用 CTAB 法进行样品 DNA 提取，使用

1%琼脂糖凝胶电泳检测其质量。以稀释后的

基因组 DNA 为模板，使用带 Barcode 且针对

真菌 ITS2 区的标准特异引物 ITS3-2024F
（5′-GCATCGATGAAGAACGCAGC-3′）及 ITS4- 
2409R（5′-TCCTCCGCTTATTGATATGC-3′）进行

PCR 扩增。根据 PCR 产物浓度进行等量混样，

充分混匀后使用 2%琼脂糖胶电泳纯化 PCR
产物，然后剪切回收、纯化目标条带。使用

Thermo fisher 的 Ion Plus Fragment Library Kit 
48 rxns 建库试剂盒进行文库的构建，构建好

的文库经过 Qubit 定量和文库检测合格后，使

用 Thermo fisher 的 IonS5TMXL 进行上机测序。 
1.4 数据分析 

测序原始数据经质控、去除嵌合体序列

后，得到 Clean Reads 用于后续分析。利用

Uparse 软件（Uparse v7.0.1001，http://drive5. 
com/uparse/）对所有样品的 Clean Reads 进
行聚类，默认以 97%的一致性（identity）将

序列聚类成为 OTUs（operational taxonomic 
units）。用 Qiime 软件（Version 1.9.1）中的

Blast 方法（http://qiime.org/scripts/assign_ 
taxonomy.html）与 Unit 数据库（https://unite. 
ut.ee/）进行OTUs代表序列的物种注释分析，

并在界、门、纲、目、科、属各个分类水平

统计各样本的群落组成。若比对结果的相似

率≥97%，则鉴定到种水平；若比对结果相

似率介于 90%–97%之间，则鉴定到属水平。

根据所有样本的物种注释结果和 OTUs 的丰

度信息，进一步计算 Unifrac 距离（unweighted 
unifrac），构建 UPGMA 聚类树。利用 Qiime
软件（Version 1.9.1）计算 Simpson、Shannon
和 Chao 1 等多样性指数，采用 SPSS 22.0 软

件进行统计分析，应用独立样本 t 检验进行

差异显著性检验。 

2 结果与分析 
2.1 马尾松两种类型幼苗的根系生长参数 

两种类型幼苗根系生长参数测定结果

见表 1。全次生针叶幼苗的根长、表面积、 
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表 1 马尾松两种类型幼苗根系生长参数 
Table 1 Root morphological parameters of the Pinus massoniana seedlings 
幼苗类型 

Types 

根长 

Length (cm) 

表面积 

Surface area (cm2) 

体积 

Volume (cm3)

连接数 

Linking number

根尖数 

Tips 

分叉数 

Branch number 

根系活力 

Activity (μg/g)

PNS 81.6±10.6b 225.2±23.0b 83.5±9.7b 332±22b 354±18b 82.6±6.0b 13.5±1.1 b 

SNS 101.3±10.5a 289.9±26.9a 112.4±9.7a 435±39a 411±21a 119.3±4.3a 18.6±1.2 a 

注：同列不同字母表示差异显著（P<0.05）. PNS：全初生叶；SNS：全次生针叶. 表 3 同 

Note: Different letters in the same column indicate significant difference (P<0.05). PNS: Primary needle seedling; SNS: Secondary 

needle seedling. Table 3 is the same. 

 
体积、连接数、根尖数及分叉数均高于全初

生叶幼苗，其中分叉数提高幅度最大，达

44%，根尖数提高的幅度最小，只有 16%，

其他根系指标提高幅度介于 24%–35%之间。

t 检验的结果表明，两种类型幼苗根系生长

参数的差异均达到显著水平（P<0.05）。此外，

全次生针叶幼苗的根系活力也显著高于全

初生叶幼苗，是全初生叶幼苗的 1.4 倍。 
2.2 总测序结果 

两种类型幼苗根系样本测序结果见表 2。
经质控后所得 Clean reads，在 Raw reads 中
所占比例分别为 92.3%和 96.5%。各样本

Clean reads 经 97%的一致性进行聚类注释

后，其中 PNS 样本平均获得 357.3 个 OTUs，
SNS 样本平均获得 369.7 个 OTUs。 

从各样本中，随机抽取一定测序量的数

据，统计其能构建的 OTU 数量，构建稀释曲

线（图 1）。当测序序列达到 30 000 条以上，

各样本曲线趋向平坦，表明测序数据量渐进

合理，测序深度可保证各样本 OTUs 信息的

完整性。进一步对各样品进行 UPGMA 聚类

分析显示，两种类型幼苗的 3 个生物学重复

样品分别聚为一类，表明所研究的两种类型

幼苗根系真菌群落构成存在差异（图 2）。 
2.3 测序所得 ECM 真菌组成 

所有样本测序所得 OTUs 依文献排除非

ECM 真菌，共获得 44 个OTUs，其中 13 个OTUs
鉴定到科，其余 31 个 OTUs 全部鉴定到属及

以下水平。鉴定到的 ECM 真菌可归为 2 门 5
纲 9 目 13 科 15 属。担子菌门 Basidiomycota
占总数的 17.53%，子囊菌门 Ascomycota 占比

为 82.47%。Basidiomycota 中仅有伞菌纲

Agaricomycetes，而 Ascomycota 包含 4 个纲：

盘 菌 纲 Pezizomycetes 、 散 囊 菌 纲

Eurotiomycetes、锤舌菌纲 Leotiomycetes 和粪

壳菌纲 Sordariomycetes ，分别占该门的

98.03%、1.24%、0.64%和 0.09%。Agaricomycetes
包括 6 个科，在科级水平中占比由高到低依

次为阿太菌科 Atheliaceae（13.23%）、革菌

科 Thelephoraceae （ 2.25% ）、须腹菌科

Rhizopogonaceae （ 1.52% ）、 丝 盖 伞 科

Inocybaceae（0.38%）、乳牛肝菌科 Suillaceae 
 

表 2 测序结果统计 
Table 2 Statistics of sequencing results 
幼苗类型 

Seedling types 

原始数据 

Raw reads 

有效数据 

Clean reads 

有效数据率 

Effective rate (%) 

OTU 数量 

Number of OTUs 

PNS 86 770.0±674.9 80 097.0±36.4 92.3% 357.3±22.5 

SNS 58 516.7±3 994.0 56 449.7±4 387.9 96.5% 369.7±33.3 
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图 1 各样本物种稀释曲线 
Fig. 1 Rarefaction curve of samples. 

 
（0.14%）和丝膜菌科 Cortinariaceae（0.02%）。

Ascomycota 的 4 个纲共包含 7 个科，在科级

水平中占比由高到低依次为火丝菌科

Pyronemataceae （ 80.83% ）、大团囊菌科

Elaphomycetaceae（1.02%）、 Incertae sedis 

Leotiomycetes（Unidentified，未鉴定到科名，

已鉴定到属，0.46%）、柔膜菌科 Helotiaceae
（0.07%）、肉座菌科 Hypocreaceae（0.05%）、

腐皮壳科 Diaporthaceae（0.02%）和盘菌科

Pezizaceae（0.01%）。在属水平上，相对丰度

占比≥1%的仅有 5 个，依次为小球孢盘菌属

Sphaerosporella （ 89.19% ） 、 须 腹 菌 属

Rhizopogon（3.11%）、Cenococcum（2.08%）、

阿太菌属 Amphinema（1.86%）和棉革菌属

Tomentella（1.22%）。 
2.4 ECM 真菌多样性和丰富度指数 

对两种类型幼苗根系 ECM 真菌在 97%
一致性阈值下的 Shannon 指数、Simpson 指

数、Chao 1 指数及 ACE 指数进行统计，结果

显示除辛普森指数外，全次生针叶幼苗根系

ECM 真菌的 Shannon 指数、Chao 1 和 ACE 指
数均显著高于全初生叶幼苗（表 3）。 

 

 
 

图 2 基于 unweighted unifrac 距离的 UPGMA 聚类树   图中右侧为各样本中门水平上的物种相对丰度分

布图 
Fig. 2 UPGMA clustering tree based on unweighted unifrac distance. The relative abundance distribution of 
species at the phylum level is on the right of the figure. 

 
表 3 马尾松幼苗外生菌根真菌多样性和丰富度指数 
Table 3 Diversity and richness index of ectomycorrhizal fungi in Pinus massoniana seedlings 
幼苗类型 

Seedling types 

香农指数 

Shannon index 

辛普森指数 

Simpson index 

Chao 1 指数 

Chao 1 index 

ACE 指数 

ACE index 

PNS 3.69±0.43 b 0.33±0.05 a 78.24±2.55 b 77.18±3.11 b 

SNS 5.57±0.34 a 0.22±0.04 b 90.65±2.31 a 93.92±2.87 a 
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2.5 ECM 真菌群落组成 
在属分类水平上，两种类型幼苗 ECM 真

菌类群组成存在差异。两种叶型幼苗 ECM 真

菌属 OTU 的百分比堆积图见图 3，其中全初

生叶幼苗的优势类群为 Sphaerosporella，相

对丰度达95.59%，其次为Cenococcum（2.15%）、

Amphinema（0.82%）和 Meliniomyces（0.71%）；

Sphaerosporella 同时也是在全次生针叶幼苗

优势菌属，但相对丰度只有 60.43%。全次生

针叶幼苗中，Rhizopogon 的相对丰度排名第

二，为 16.43%，而相对丰度超过 1%的还有

Amphinema（6.50%）、Tomentella（4.46%）、

Meliniomyces（2.01%）、Cenococcum（1.76%）、

火丝菌属 Pyronema（1.50%）以及乳牛肝菌

属 Suillus（1.44%）。两种类型幼苗共有的 ECM
真菌 OTUs 为 26 个，归属于：Sphaerosporella、
Rhizopogon 、 Cenococcum 、 Amphinema 、

Tomentella 、 Meliniomyces 、 革 菌 属

Thelephora、Inocybe 和盘菌属 Peziza。两种类

型幼苗的优势 ECM 真菌属见表 4，共有的优势

菌属为 Sphaerosporella（89.19%）、Rhizopogon 

 

 
 

图 3 不同叶型马尾松幼苗 ECM 真菌群落组成（属

水平） 
Fig. 3 Community of ECM fungi in different leaf types 
of Pinus massoniana seedlings (generic level). 

（3.11%）、Cenococcum（2.08%）、Amphinema
（1.86%）和 Tomentella（1.22%）。 
3 讨论 

本研究中马尾松全次生针叶幼苗的根

系长度、表面积、体积显著高于全初生叶幼

苗，表明前者的根系分布范围更大。全次生

针叶幼苗的根尖数、分叉数也更多，分别比

全初生叶幼苗高 16%和 44%，且差异均达到

显著水平。此外根系分叉数决定根系营养吸

收效率与空间分布密度，分叉数越多，根系

吸收和代谢营养物质的能力越大（李雪萍等 
2019），表明全次生针叶幼苗的根系吸收功

效更高。由此可见，本研究中马尾松全初生

叶、全次生针叶两种幼苗类型除了地上部分

的形态、光合作用能力等表型上呈现出变异

外，根系构型也表现出了明显的差异。 
本研究采用 ITS 测序方法，在两种类型幼

苗根系上共检出 44 个 ECM 真菌 OTUs，属担子

菌门和子囊菌门。其中以 Pyronemataceae、
Rhizopogonaceae 、 Elaphomycetaceae 、

Atheliaceae 和 Thelephoraceae 为优势科。有

关马尾松 ECM 真菌群落的研究显示，其 ECM
真菌群落主要由红菇科 Russulaceae、乳牛肝

菌科 Suillaceae、马勃科 Lycoperdaceae 和

Thelephoraceae 等组成，其中 Lycoperdaceae
主要在人工纯林占优势，Thelephoraceae 为

天 然 次 生 林 的 优 势 科 ， Suillaceae 和

Russulaceae 普遍存在于马尾松林下的 ECM
真菌中（陈连庆 1989；Huang et al. 2012；
李敏 2016；冯万燕等 2019）。本研究也发

现有 OTU 注释到 Suillaceae 的 Suillus 属，但

其丰度非常低。有研究表明，Pyronematacea
可与油松 Pinus tabuliformis Carr.形成外生菌

根（王琴和郭良栋 2013），Pyronemataceae
中的 Sphaerosporella 是栎属 Quercus 树种

ECM 真菌中的优势菌属（Marta et al. 2019； 
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表 4 优势 ECM 真菌 OTU 的归属与分布情况 
Table 4 The classification and distribution of dominant ECM fungal OTUs 
优势科 

Dominant families 

百分比 

Percentage (%) 

优势属 

Dominant genera

百分比 

Percentage (%)

优势 OTUs 

Dominant OTUs 

百分比 

Percentage (%)

分布情况 

Distribution

Pyronemataceae 89.47 Sphaerosporella 89.19 OTU_5 (32.26%) 66.16 PNS, SNS 

    OTU_37 (4.35%) 8.93 PNS, SNS 

    OTU_143 (3.39%) 6.97 PNS, SNS 

    OTU_370 (1.46%) 3.01 PNS, SNS 

    OTU_351 (1.42%) 2.92 PNS, SNS 

    OTU_580 (0.46%) 0.95 PNS, SNS 

    OTU_417 (0.09%) 0.18 PNS, SNS 

    OTU_530 (0.03%) 0.07 PNS, SNS 

  Pyronema 0.28 OTU_78 (0.14%) 0.28 SNS 

Rhizopogonaceae 3.13 Rhizopogon 3.11 OTU_179 (1.52%) 3.11 PNS, SNS 

Elaphomycetaceae 2.09 Cenococcum 2.08 OTU_16 (1.01%) 2.08 PNS, SNS 

Atheliaceae 1.87 Amphinema 1.86 OTU_4 (0.82%) 1.67 PNS, SNS 

    OTU_299 (0.08%) 0.19 PNS, SNS 

Thelephoraceae 1.22 Tomentella 1.22 OTU_394 (0.28%) 0.56 PNS, SNS 

    OTU_340 (0.19%) 0.39 PNS, SNS 

    OTU_573 (0.07%) 0.14 SNS 

    OTU_455 (0.06%) 0.13 SNS 

注：优势 OTU 名称后的括号中显示的是该 OTU 在总的 ECM 真菌 OTU 数量中所占例 

Note: The number in brackets behind the dominant OTU name is its percentage in the total number of ECM fungal OTUs. 
 

Mrak et al. 2019）。近期研究证实，在利用马

尾松、辐射松 Pinus radiata 等松属幼苗与乳

菇属 Lactarius 进行菌根合成实验中，

Sphaerosporella 是造成实验污染的主要属

（黄兰兰等 2020）。本研究所用的幼苗来源

于马尾松室外苗圃，非人工接种条件下，发

现 Sphaerosporella 在两种类型幼苗 ECM 真

菌中占绝对优势，表明 Sphaerosporella 与马

尾松幼苗的亲和力非常强，极易形成外生菌

根。此外，Rhizopogon 与松树具有较高亲和

力（黄兰兰等 2020），是红松 Pinus koraiensis
和樟子松 Pinus sylvestris var. Mongolica 的优

势 ECM（郭米山等 2018；冀瑞卿等 2020），
本研究马尾松幼苗的 ECM 真菌中 Rhizopogon
也占有一定比例，所得结果与上述研究相符。 

在马尾松两种类型幼苗的 ECM 真菌群

落组成上，虽然 Sphaerosporella占绝对优势，

但其在全初生叶幼苗和全次生针叶幼苗根

系 ECM 真菌群落中所占比例并不一致。其

中在全初生叶幼苗 ECM 真菌群落中相对丰

度达 95.59%，而在全次生针叶幼苗中仅为

60.43%。此外，全初生叶幼苗 ECM 真菌群落

中，相对丰度仅次于 Sphaerosporella 的依次为

Cenococcum、Amphinema 和 Meliniomyces，但

只有 Cenococcum 的相对丰度超过 1%；而全

次生针叶幼苗 ECM 真菌群落中 Rhizopogon
也占有较高的比例，相对丰度达 16.43%，同

时 Amphinema、Tomentella、Meliniomyces、
Cenococcum、Pyronema 以及 Suillus 的相对

丰度均高于 1%。从测序所得 ECM 真菌 OTU
的多样性、丰富度指数中均可发现，马尾松

全次生针叶幼苗的 ECM 真菌群落多样性和
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丰富度都显著的高于全初生叶幼苗。上述结

果表明，马尾松当年生苗中全初生叶、全次

生针叶两种类型幼苗根系的 ECM 真菌群落

组成上呈现出了明显的差异。近年来的研究

表明，尽管 ECM 真菌与宿主植物形成菌根

后，在促进宿主植物生长方面表现出功能上

的相似性，但 ECM 真菌的不同物种之间会

在定殖程度、菌丝生长速度、形成的菌根形

态，以及对土壤中氮、磷等养分的溶解与吸

收等方面表现出差异（Velmala et al. 2014；
Smith et al. 2015；Ning et al. 2020），如

Amphinema属对白云杉Picea glauca幼苗的磷

含量有显著促进作用，而 Thelephora terrestris
则表现出负向影响（Smith et al. 2015）。进

一步的研究证实，不同物种 ECM 真菌所分泌

酶的活性差异很大，ECM 群落组成上的差异

会体现在酶的作用能力上（Maillard et al. 
2018；Ning et al. 2020）。近年来，陆续有

研究者证实外生菌根真菌群落多样性也会

影响宿主植物生长，如 ECM 真菌多样性的提

高可促进欧洲云杉、欧洲山毛榉 Fagus 
sylvatica 等林木幼苗养分的吸收，促进幼苗

生长（Korkama et al. 2006；Kipfer et al. 2012；
Hazard et al. 2017；Köhler et al. 2018）。课

题组前期的研究显示全次生针叶幼苗的苗

木质量和抗旱性表现更好（王好运等 2018，
2019），由此可见马尾松幼苗根系 ECM 真

菌群落多样性与幼苗生长之间表现出正向

的相关性。 
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