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摘 要:[目的]探究沟道泥沙迁移过程中的真菌群落结构功能变化特征,有利于完善泥沙侵蚀研究,可为侵蚀区生态

系统演变过程提供理论支撑。[方法]基于黄土区典型小流域汛期主沟道不同空间位置的悬移质泥沙,通过ITS高通

量测序,分析真菌群落从沟头到把口的变化特征及其影响因素。[结果]从沟头到把口,悬移质泥沙真菌群落shannon
指数和chao1指数降低23.2%和33.2%,真菌群落多样性和丰富度沿泥沙迁移方向显著下降(p<0.05),且真菌群落

结构存在空间异质性。从沟头到把口,子囊菌门(Ascomycota)和担子菌门(Basidiomycota)相对丰度降低7.6%和

6.9%;腐生营养型真菌(Saprotroph)相对丰度降低6.0%。真菌共发生网络从沟头到把口趋于简化,群落稳定性和抗

干扰能力逐渐减弱。悬移质泥沙真菌群落多样性(shannon)和丰富度(chao1)与有机碳(OC)、全氮(TN)、速效磷(Ols-

en-P)含量呈显著负相关关系(p<0.05),与>63μm粒级含量呈显著正相关关系(p<0.05)。[结论]沟道泥沙真菌群

落的多样性、丰富度和稳定性在迁移过程发生变化,粒级组成和碳氮磷含量是其重要影响因素。
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Abstract:[Objective]Exploringvariationsoffungalcommunitystructureandfunctionduringsedimenttrans-
feracrossacatchmentisconducivetoconsummatingthestudyofsedimenterosion,andprovidestheoretical
supportforunderstandingtheevolutionprocessoftheecosysteminerodedregion.[Methods]Suspended
sedimentswerecollectedfromdifferentgeospatiallocationsunderthemainvalleybottomduringfloodseason
atatypicalsmallwatershedinLoessPlateau.Physicochemicalpropertiesofsuspendedsedimentsweremeas-
uredandthecharacteristicsofsedimentsfungalcommunityweredeterminedbythehigh-throughputsequen-
cingofITS.[Results]Shannonindexandchao1indexofsuspendedsedimentsfungalcommunitydecreased
by23.2%and33.2%fromgullyheadtodam,whichmeantfungalcommunitydiversityandrichnesswere
decreasedsignificantlyalongthedirectionofsedimenttransfer(p<0.05),andthespatialheterogeneity
showedinfungalcommunitystructure.Fromgullyheadtodam,therelativeabundanceofAscomycotaand



Basidiomycotadecreasedby7.6%and6.9%,andtherelativeabundanceofSaprotrophdecreasedby6.0%.
Thefungalco-occurrencenetworksbecamesimplerfromgullyheadtodam,whichmeantthestabilityand
anti-interferenceabilityoffungalcommunitywereweakenedgradually.Thefungalcommunitydiversity
(Shannon)andrichness(chao1)ofsuspendedsedimentswerenegativelycorrelatedwithOC,TNandOlsen-
P(p<0.05),werepositivelycorrelatedwiththe>63μmcontent(p<0.05).[Conclusion]Thediversity,

richness,andstabilityofsedimentfungalcommunitychangedduringtransportprocessacrossacatchment,

particlecompositionandCNPcontentsappearedtobethecrucialinfluencefactors.
Keywords:suspendedsediments;fungalcommunity;particlecomposition;nutrientcontent

  侵蚀是最普遍的土地退化形式,全球每年约30
~100Pg的土壤因侵蚀而重新分布[1-2]。据估计,每
年从陆地经河流输移到海洋的泥沙达到366亿t[2-3]。
黄土高原每年有超过2亿t泥沙经过各级沟道进入

河道,最终沉积到海洋[4]。在黄土高原地区,沟道系

统是侵蚀产沙的重要场所,产沙量可占侵蚀总量的

80%,同时也是泥沙迁移和沉积的主要通道[5]。输移

的泥沙会因粒级和沉降速率差异而在沟道呈现出不

同的迁移—沉积特征[6]。作为土壤碳氮元素和微生

物的载体,泥沙迁移—沉积对物质和能量循环有着重

要作用[7]。探讨沟道泥沙迁移过程对陆地生态系统

碳氮循环的影响,不仅有助于理解侵蚀区陆地生态系

统的演化,也便于了解泥沙沉积区生态系统变化过

程[8-9],完善黄土高原泥沙侵蚀研究,为进一步探讨其

他水土流失类型区的生态系统变化提供思路。
真菌作为养分循环和能量流动的重要驱动者,对

维持生态系统的稳定和正常运转具有重要意义[10-11]。
真菌通常参与物质分解和养分转化过程,并且拥有强

于其他微生物的降解能力[12],尤其对惰性有机质的

分解作用至关重要[13]。真菌的生态作用过程主要受

群落结构影响[14],例如,群落多样性、丰富度、物种丰

度等结构指标变化会影响群落内的种间关系[15-16],导
致真菌活动强度发生变化,进而影响土壤的养分转化

效率[17]。真菌群落易受到温度、水分、底物、pH值等

环境因素影响[18-19]。侵蚀迁移过程中土壤泥沙颗粒

组成、养分含量等环境因素变化会显著影响真菌群落

结构和功能[20-21],然而沟道泥沙迁移过程中真菌群落

结构功能的变化及其影响因素鲜有报道。
黄土高原是我国典型的水土流失区,沟道是坡面

泥沙和碳氮磷等营养元素进入河流的主要通道。本

研究针对黄土区典型流域主沟道,从沟头到把口等间

距采集汛期悬移质泥沙样品,通过高通量测序技术获

取样品中的真菌群落信息,分析沟道悬移质泥沙中真

菌群落结构的变化特征,探究泥沙迁移过程中真菌群

落变化的主要影响因素,以期为了解侵蚀区生态系统

的演变过程提供理论支撑,并为掌握生态系统变化与

更多微生物之间规律的研究贡献思路。

1 材料与方法

1.1 研究区概况

研究区位于陕西省长武县王东沟流域 (东经

107°40'—107°42',北纬35°13'—35°16'),依托“陕西

长武农田生态系统国家野外科学观测研究站”(简称

长武站)开展相关试验。王东沟流域面积8.3km2,
沟壑密度2.78km/km2,塬面、坡地和沟道各占流域

面积的1/3,是典型的黄土高塬沟壑区,流域所处区

域气候为温带大陆性季风气候,年平均气温9.1℃,大
于10℃积温3029℃,年日照时数2230h,无霜期

171d,年平均降水量586mm,降水主要集中在7—9
月,占全年降水量的55%。流域内的主要土壤类型

为黑垆土和黄绵土,母质为深厚的中壤质马兰黄土,
土质疏松,质地均一,可蚀性强[22]。流域主沟道两侧

坡地主要为刺槐林和荒草地,土地利用单一且沿途变

化较小,坡地到沟底河道之间有宽2~5m的漫滩平

地作为缓冲,可减少坡面土壤进入河流,沟道及附近

无人居住,且全程无明显支流。

1.2 样品采集与处理

2020年8月5日,沿王东沟流域主沟道,在比降

较大的上游区域选取2个样点,间距1000m,海拔

落差40m,分别命名为沟头和上游;在比降较小的中

下游区域选取2个样点,间距1200m,海拔落差

30m,分别命名为中游和下游;上游和中游两个样点

间距1200m,海拔落差30m;在距离下游样点1200m,
海拔落差30m的沟道河流交汇处选取第5个样点,
命名为把口。各样点河流宽约75cm,向其中放置长

宽高分别为20cm×14cm×8cm的塑料泥沙承接

盘,在河流中线位置布设第1个重复,从中线向两侧

分别等距布设2个重复,使5个重复在河流横向均匀

分布,并就地采取树枝对承接盘进行固定。8月7
日,该地区发生一场历时3h、降水量64mm的降雨,
考虑洪峰携带泥沙的滞后性,于8月9日前往沟道回

收承接盘,共采集沟道悬移质泥沙样品25个。
各样品混合均匀后分成三份:一份放置于-80℃
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的超低温冰箱,用于真菌指标的测定;一份放在室内

自然风干,用于理化性质的测定;一份用于粒级筛分。
根据泥沙迁移特征,>63μm粒级容易在沿途沉积,

<63μm粒级更容易进入水体[6],因此本研究将63

μm作为粒级划分的界限。为尽可能模拟泥沙颗粒

在天然水体中的侵蚀迁移过程,及其受到的浸泡、分
散作用,本研究采用沉降管法进行粒级划分[23]。根

据斯托克斯 (Stokes)定律和等效石英粒径 (EQS)概
念计算出沉降时间[24],分级完成后,再将各粒级样品

分为两份,分别冷冻和自然风干,用作真菌指标和理

化性质的测定。

1.3 DNA提取与高通量测序

采用FastDNASPINKitforsoil试剂盒提取样本

中的DNA,通过分光光度法对所提取的DNA质量进行

检查。采用引物ITS5(5'-GGAAGTAAAGTCGTAA-
CAAGG-3')和ITS1(5'-GCTGCGTTCATCGATGC-3')
对真菌ITS区进行扩增[25]。采用DNA凝胶提取试剂

盒 (Axygen,USA)对扩增产物进行纯化和定量,运用

TruSeq􀆿DNAPCR-FreeSamplePreparationKit制备序

列文库,最后用IlluminaHiSeq2500PE250平台进行高

通量测序。使用QIIME包 (Version1.9.1)对高通量序

列进行提取[26],再根据以下标准对原始FASTQ文件进

行解负及质量过滤:(1)在滑动窗口 (10bp)将获得平

均质量分数小于20的任何点位截短300bp,舍弃小于

50bp的读数;(2)条形码精确匹配,引物匹配的两个

核苷酸错配,去除具有模糊特征的读数;(3)仅采用

重叠序列组装长于10bp的重叠序列,去除无法组装

的序列。将唯一序列集分类为具有97%相似性阈值

的操作分类单元 (OTU)。运用Usearch(8.0.1623
版本)鉴定并去除嵌合序列。最后以90%的置信度

阈值对数据库中的每个ITS基因序列进行分析和分

类,生态功能分类则是通过FunGuild工具实现[27]。

1.4 理化性质测定

采用分级前后的风干泥沙样品,取一部分用盐酸

浸泡以去除无机碳,用蒸馏水反复洗净降低酸性,烘
干研磨过0.15mm(100目)筛,用元素分析仪 (Vario
EL maxCN,ElementarAnalysensystem GmbH,

Langenselbold,Germany)测定样品的有机碳 (OC)
和全氮(TN)含量[28];另一部分风干泥沙样品研磨过

1mm (18目)筛,用 Olsen法测定样品的速效磷

(Olsen-P)含量[29]。

1.5 数据分析方法

采用SPSS(IBMSPSSStatistics22.0)软件对泥

沙养分含量、各粒级质量百分比,以及真菌群落α多

样性指 数 和 相 对 丰 度 数 据 进 行 单 因 素 方 差 分 析

(ANOVA),当F检验显著时,再通过Duncan检验

对泥沙不同粒级间、沟道不同空间位置间的数据均值

进行比较 (p<0.05)。基于Bray-Curtis算法的无度

量多维标定 (NMDS,Non-MetricMulti-Dimension-
alScaling)对不同空间位置的悬移质泥沙真菌群落

结构差异进行分析,并对差异的显著性做相似性分析

(ANOSIM)。使用Origin(Pro2018)软件绘制真菌

群落相对丰度图和功能类群相对丰度图。筛选平均

相对丰度大于0.1%的属水平真菌构建共发生网络

(Co-occurrenceNetwork),物种的相关性矩阵通过R
语言 (4.1.0)中的vegan包、Hmisc包和igraph包运

算,结合Gephi(0.9.2)软件绘制可视化网络图,并计

算出 真 菌 共 发 生 网 络 的 拓 扑 性 质 参 数[17]。运 用

SPSS(IBMSPSSStatistics22.0)软件对悬移质泥沙

真菌群落丰富度和多样性与悬移质泥沙养分含量和

粒级组成之间的相关关系进行Spearman相关分析。

2 结果与分析

2.1 沟道悬移质泥沙理化性质的空间变化特征

沟道悬移质泥沙的理化性质在不同空间位置上

存在显著差异 (p<0.05)(表1)。>63μm粒级含

量沿泥沙迁移方向逐渐下降,由沟头的65.0%降低到

把口的35.8%;与之相反,<63μm粒级含量逐渐上

升,由沟头的35.0%升高到把口的64.2%。对于未分

级的悬移质泥沙,有机碳 (OC)、全氮 (TN)和速效磷

(Olsen-P)含量均沿泥沙迁移方向呈现先下降后上升

的趋势,从沟头到把口,OC含量由4.32g/kg升高到

13.93g/kg,TN含量由0.58g/kg升高到1.44g/kg,

Olsen-P含量由6.32mg/kg升高到11.09mg/kg。
对于分级后的悬移质泥沙,其OC,TN和Olsen-P含

量与未分级情况一致,均沿泥沙迁移方向呈现先下降

后上升的趋势。但对于同一空间位置不同粒级的悬

移质泥沙,OC,TN,Olsen-P含量在整体上无显著差

异 (p<0.05)。

2.2 沟道悬移质泥沙真菌群落多样性

悬移质泥沙真菌群落的α多样性在沟道空间位

置上差异显著(p<0.05)(表2)。对于未分级的悬移

质泥沙,与沟头相比,把口处 OTU数和物种观测数

分别降低34.4%和37.5%,shannon指数和chao1指

数分别降低23.2%和33.2%,均沿泥沙迁移方向呈现

显著下降的趋势(p<0.05)。对于分级后的悬移质泥

沙,从沟头到把口,其真菌群落的OTU数、物种观测

数、shannon指数和chao1指数均沿泥沙迁移方向呈

现显著下降的趋势,且在<63μm粒级中的表现更为

明显。无 度 量 多 维 标 定(NMDS)与 相 似 性 分 析
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(ANOSIM)结果显示,沟头、上游、中游、下游和把口

的悬移质泥沙的真菌群落结构存在显著差异(未分

级:R2=0.89,p=0.001;>63μm:R2=0.87,p=
0.001;<63μm:R2=0.95,p=0.001)(图1)。

表1 沟道不同空间位置悬移质泥沙理化性质

测定项目 粒级 沟头 上游 中游 下游 把口

质量百分比/%
>63μm 65.01±1.28Aa 64.23±1.73Aa 56.32±0.66Ba 45.25±1.17Cb 35.78±0.60Db

<63μm 34.99±1.28Db 35.77±1.73Db 43.68±0.66Cb 54.75±1.17Ba 64.22±0.60Aa

OC/(g·kg-1)
未分级 4.32±0.16Ca 3.67±0.26Ca 3.86±0.15Ca 10.08±0.44Ba 13.93±0.29Ab

>63μm 3.67±0.22Ca 3.65±0.21Ca 3.32±0.28Ca 9.40±0.29Ba 18.37±0.77Aa

<63μm 4.31±0.31Ca 4.24±0.40Ca 3.86±0.16Ca 7.40±0.07Bb 14.43±0.34Ab

TN/(g·kg-1)
未分级 0.58±0.04Ca 0.44±0.02Da 0.38±0.03Da 0.94±0.03Ba 1.44±0.08Aa

>63μm 0.46±0.03Cb 0.40±0.02Ca 0.35±0.02Ca 0.90±0.05Bab 1.58±0.08Aa

<63μm 0.54±0.03Cab 0.37±0.04Da 0.34±0.06Da 0.78±0.05Bb 1.37±0.04Aa

Olsen-P/

(mg·kg-1)

未分级 6.32±0.16Ca 6.26±0.18Ca 5.74±0.16Ca 8.34±0.38Ba 11.09±0.40Aa

>63μm 5.91±0.13Ca 6.75±0.17Ba 5.44±0.22Ca 6.90±0.27Bb 10.10±0.47Aab

<63μm 6.19±0.25Da 6.85±0.30CDa 5.61±0.07Da 8.02±0.23Ba 9.50±0.52Ab

注:表中大写字母不同表示同一粒级不同空间位置上差异显著,小写字母不同表示同一空间位置不同粒级间差异显著 (p<0.05)。

表2 沟道悬移质泥沙真菌群落α多样性

粒级 空间位置 OTU数 物种观测数 shannon指数 chao1指数

沟头 2892±177a 2419±152a 7.55±0.31a 3286.9±232.0a
上游 2680±46a 2197±47a 7.16±0.04ab 3195.5±83.7a

未分级 中游 2071±252b 1697±193b 6.06±0.31c 2345.3±369.5b
下游 2136±137b 1749±124b 6.43±0.29bc 2387.3±145.5b
把口 1898±65b 1512±53b 5.80±0.33c 2197.1±75.5b
沟头 2575±202a 2149±187a 7.15±0.31a 3036.3±262.2a
上游 2341±92ab 1901±86ab 6.49±0.13ab 2703.6±85.5ab

>63μm 中游 2174±123ab 1754±113ab 6.30±0.21b 2503.9±126.6b
下游 2146±196ab 1750±162ab 6.69±0.26ab 2396.0±173.5b
把口 2041±94b 1638±75b 5.96±0.26b 2333.5±120.5b
沟头 3037±122a 2547±106a 7.99±0.24a 3486.3±155.7a
上游 2908±103a 2430±83a 7.82±0.08a 3357.4±134.6a

<63μm 中游 2445±77b 1995±68b 6.98±0.14b 2835.5±90.2b
下游 2033±104c 1658±96c 6.68±0.24b 2267.1±130.7c
把口 2083±62c 1663±53c 5.57±0.33c 2470.4±70.9c

注:表中小写字母不同表示同一粒级不同空间位置上差异显著 (p<0.05)。

图1 沟道悬移质泥沙真菌群落无度量多维标定 (NMDS)

2.3 沟道悬移质泥沙真菌群落组成

沟道悬移质泥沙的门水平真菌相对丰度在不同

空间位置上存在显著差异 (p<0.05)(图2)。悬移

质泥沙真菌群落中主要有三大优势菌门,分别为子囊
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菌门 (Ascomycota,平均相对丰度31.8%)、担子菌门

(Basidomycota,平 均 相 对 丰 度15.9%)和 壶 菌 门

(Chytridiomycota,平均相对丰度13.9%),三者相对

丰度之和占总量的60%以上。对于未分级的悬移质

泥沙,从沟头到把口,子囊菌门相对丰度降低7.6%,
担子菌门相对丰度降低6.9%。对于>63μm和<63

μm粒级的悬移质泥沙,从沟头到把口,子囊菌门相

对丰度分别降低12.0%和16.4%,原状悬移质泥沙与

分级后泥沙的三大优势菌门相对丰度沿泥沙迁移方

向的变化趋势基本一致。
沟道悬移质泥沙的真菌生态功能类群相对丰度

在不同空间位置上存在显著差异(p<0.05)(图3)。
悬移质泥沙真菌中三大生态功能类群分别为腐生营

养型真菌 (Saprotroph,平均相对丰度9.3%)、病原

营养型真菌 (Pathotroph,平均相对丰度3.8%)和共

生营养型真菌 (Symbiotroph,平均相对丰度3.4%)。
对于未分级的悬移质泥沙,从沟头到把口,腐生营养

型真菌相对丰度降低6.0%。对于分级后的悬移质泥

沙,真菌三大生态功能类群相对丰度沿泥沙迁移方向

呈现下降趋势,与>63μm粒级相比,<63μm粒级

悬移质泥沙中的病原营养型真菌和共生营养型真菌

相对丰度在不同空间位置间的差异更为明显。

2.4 沟道悬移质泥沙真菌共发生网络及其拓扑性质

对于未分级的悬移质泥沙,从沟头到把口,真菌

共发生网络图的复杂程度下降,节点和联接数量分别

减少40.3%和38.9% (图4,表3),这表明真菌群落

的种间关系逐渐简化,养分转化效率下降,群落稳定

性和抵抗外界干扰的能力沿沟道减弱;与沟头相比,
把口的网络平均路径长度从1.75增加到2.10,这表

明物种之间传递有效信息的时间增长,从而减缓群落

对环境扰动的响应速度,不利于维持真菌群落的长期

稳定;从沟头到把口,正联接数的百分比逐渐上升,这
表明真菌群落的种间关系逐渐朝着以协同为主的趋

势转变。对于>63μm和<63μm粒级的悬移质泥

沙,从沟头到把口,其网络图的复杂程度均有所下降,
节点数量分别减少11.8%和45.8%,联接数量分别减

少31.2%和69.5%,这表明对于悬移质泥沙中的不同

粒级,真菌群落稳定性和抗干扰能力也呈现出沿沟道

减弱的趋势,且在<63μm粒级中更为明显。

2.5 沟道悬移质泥沙真菌群落与理化性质的关系

悬移质泥沙中颗粒组成和养分含量影响真菌群

落(表4)。shannon指数与OC,TN和Olsen-P含量

呈显著负相关关系(p<0.01,p<0.05),与>63μm

粒级含量呈显著正相关关系 (p<0.05);与之相似,

chao1指数与OC,TN和Olsen-P含量呈极显著负相

关关系 (p<0.01),与>63μm粒级含量呈极显著正

相关关系 (p<0.01)。子囊菌门和担子菌门相对丰度主

要受到OC和TN含量的影响 (p<0.01,p<0.05);壶菌

门相对丰度与TN和Olsen-P含量呈显著负相关关系

(p<0.01,p<0.05)。被孢霉菌门 (Mortierellomy-
cota)相对丰度与 OC,TN和 Olsen-P含量呈显著负

相关关系 (p<0.01,p<0.05),与>63μm粒级含量

呈显著正相关关系 (p<0.05);而无裂菌门(Aph-
elidiomycota)相对丰度与 OC,TN和 Olsen-P含量

呈极显著正相关关系 (p<0.01)。

注:小写字母不同表示同一真菌门类不同空间位置上差异显著 (p<0.05)。

图2 沟道悬移质泥沙的门水平真菌相对丰度

872                  水 土 保 持 研 究                   第30卷



注:小写字母不同表示同一真菌生态功能类群不同空间位置上差异显著 (p<0.05)。

图3 沟道悬移质泥沙的真菌生态功能类群相对丰度

注:图中A,B,C分别代表悬移质泥沙不同粒级:未分级,>63μm,<63μm;1,2,3分别代表沟道不同空间位置:沟头、下游、把口。

图4 沟道悬移质泥沙真菌共发生网络
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表3 沟道悬移质泥沙真菌群落网络拓扑性质

粒级
空间

位置
节点 联接数

正联

接数
模块化

平均聚类

系数

平均路径

长度

网络

直径
平均度 图密度

未分级

沟头 72 198 101(51%) 0.67 0.27 1.75 5 2.75 0.04
下游 55 175 145(83%) 0.52 0.30 1.83 6 3.18 0.06
把口 43 121 98(81%) 0.49 0.23 2.10 6 2.81 0.07

>63μm

沟头 51 157 102(65%) 0.51 0.26 1.72 5 3.08 0.06
下游 54 140 93(66%) 0.61 0.23 2.01 6 2.59 0.05
把口 45 108 78(72%) 0.53 0.27 1.95 6 2.40 0.06

<63μm

沟头 72 285 177(62%) 0.49 0.31 1.95 6 3.90 0.06
下游 56 150 106(71%) 0.61 0.24 1.67 5 2.68 0.05
把口 39 87 73(84%) 0.56 0.19 1.51 4 2.23 0.06

表4 沟道悬移质泥沙真菌群落与理化性质的相关分析

真菌群落
OC/

(g·kg-1)
TN/

(g·kg-1)
Olsen-P/

(mg·kg-1)
>63μm/

%
shannon指数 -0.346** -0.304* -0.323* 0.498*

自由度 73 73 73 73
chao1指数 -0.439** -0.358** -0.396** 0.626**

自由度 73 73 73 73
子囊菌门(Ascomycota) -0.436** -0.392** -0.205 0.368

自由度 73 73 73 73
担子菌门(Basidiomycota) 0.299* 0.281* 0.187 0.184

自由度 73 73 73 73
壶菌门(Chytridiomycota) -0.200 -0.351** -0.320* 0.112

自由度 73 73 73 73
罗兹菌门(Rozellomycota) 0.134 0.047 0.244 -0.170

自由度 73 73 73 73
被孢霉菌门(Mortierellomycota) -0.344** -0.298* -0.357** 0.563*

自由度 73 73 73 73
无裂菌门(Aphelidiomycota) 0.555** 0.607** 0.601** -0.298

自由度 73 73 73 73

注:*表示相关性达到显著水平 (p<0.05),**表示相关性达到极显著水平 (p<0.01)。

3 讨 论

泥沙颗粒是真菌的重要栖息地,真菌群落结构会随

泥沙迁移分选发生相应变化[7]。从沟头到把口,泥沙真

菌群落结构在不同空间位置存在明显差异(图1,表2)。
已有研究得到类似的结果,并将温度、水分、有机质、pH
值等环境因子变化归为主要原因[30-32]。但是本研究中,
粒级组成变化可能是影响真菌群落多样性和丰富度的

重要因素(表4)。真菌菌丝的平均直径为3~8μm,
更适合在大颗粒泥沙中生存[33]。因此,在>63μm
粒级含量更高的沟道上游区域,真菌群落能保持较高

水平的多样性和丰富度(表2)。泥沙迁移过程中,因
颗粒间的相互碰撞摩擦和水流的冲刷作用,大颗粒结

构遭受破坏[34],原本包裹于大颗粒中的真菌被暴露

出来,受到紫外辐射而死亡[35]。当泥沙迁移到沟道

下游区域,真菌群落多样性和丰富度随着>63μm粒

级含量的降低呈现较低水平(表2)。

泥沙作为养分的载体,其迁移过程中的养分和粒级

含量变化会影响真菌群落组成(图2,图3)。从沟头到把

口,泥沙养分含量的明显升高(表1)导致寡养型子囊菌

门和担子菌门相对丰度降低[36]。子囊菌门和担子菌门

在腐殖物质分解方面发挥重要作用[37],腐生营养型真菌

通常具有较强的耐受性和物质分解能力[38],可以在受到

外力干扰的不良环境中维持生命活动[39],然而当环境

养分含量较高时,它便难以在竞争中凸显种群优

势[40],泥沙中OC,TN和Olsen-P含量从沟头到把口

显著上升(表1),这可能是造成腐生营养型真菌相对

丰度降低的重要因素。但也有研究指出,泥沙碳氮含

量上 升 会 提 高 真 菌 群 落 丰 度,促 使 真 菌 生 长 繁

殖[41-42],这与本研究中真菌群落组成与养分含量的关

系并不相符,原因可能在于水分、氧气等环境条件,以
及泥沙整体营养条件的不同,有待进一步研究比较。

真菌共发生网络复杂程度沿泥沙迁移方向逐渐

下降(图4),节点和联接数量减少,平均路径长度增
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加,群落种间关系趋于简化,稳定性和抗干扰能力逐

渐减弱(表3)。这可能与粒级组成和养分含量变化

有关:(1)泥沙迁移过程引起的粒级组成变化阻碍了

真菌群落种间关系的持续发生,从而降低群落整体养

分转化效率[43],并且随着小颗粒含量的增加(表1),
泥沙整体的粒级组成便会趋于均一化,这将使得泥沙

的结构、孔隙状况等因素逐渐相似,导致泥沙中的物

质资源、真菌物种类型、真菌生存空间朝着单一化趋

势发展,从而简化真菌群落的种间关系[44-45];(2)泥

沙迁移过程引起碳氮比升高(表1),碳的有效性下

降,泥沙养分状况向贫瘠趋势发展,导致真菌群落种

间关系总量减少,养分转化效率下降。此外,环境条

件、物质资源的不稳定会促使真菌摄取营养物质,养
分贫瘠的环境可能促进真菌的种间关系从拮抗向协

同转变[46-47],这与本研究中正联接数的百分比沿泥沙

迁移方向逐渐上升的结果相符(表3)。

4 结 论

(1)从沟头到把口,悬移质泥沙真菌群落多样性

和丰富度显著下降 (p<0.05);门水平上,子囊菌门

和担子菌门相对丰度降低7.6%和6.9%;生态功能类

群上,腐生营养型真菌相对丰度降低6.0%。
(2)沿泥沙迁移方向,真菌共发生网络复杂程度

下降,真菌群落种间关系趋于简化,且朝着以协同为

主的趋势发展,群落稳定性和抗干扰能力逐渐减弱。
(3)泥沙真菌群落与理化性质之间存在相关关

系,悬移质泥沙中的粒级组成和碳氮磷含量是影响真

菌群落结构的重要因素。
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