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摘  要：黄绿卷毛菇 Floccularia luteovirens 是青藏高原特有的珍稀食药用真菌，具有较高的经济价

值和生态功能，其对土壤微生物群落的调控及稳定具有促进作用。本研究采用 Illumina MiSeq 测序

技术，对 9 份黄绿卷毛菇菌窝土壤(F)及 9 份周围无菇土壤(CK)微生物群落组成和多样性进行分析。

结果表明，黄绿卷毛菇生境土壤中共获得 25门、61纲、99目、174科、442属细菌。与周围无菇土

壤相比，黄绿卷毛菇增加了土壤细菌的多样性(Shannon 指数 6.55)和丰富度(Ace 指数 8 104.25)；变

形菌门 Proteobacteria (F: 49.83%, CK: 37.85%)，鞘脂单胞菌属 Sphingomonas (F: 16.17%, CK: 

13.28%)的相对多度均显著升高。PICRUST 功能分析表明，黄绿卷毛菇生境土壤中代谢功能系统为

细菌群落的主要通路，在 F 组和 CK 组中所占比例分别为 38.66%和 13.08%。生境土壤中共获得真

菌 15门、38纲、93目、204科、304属。与周围无菇土壤相比，黄绿卷毛菇降低了土壤真菌的多样

性(Shannon 指数 1.06)和丰富度(Ace 指数 1 269.88)；担子菌门 Basidiomycota 的相对多度显著升高(F: 

87.27%, CK: 36.06%)，而子囊菌门Ascomycota的相对多度显著降低(F: 7.05%, CK: 43.28%)；卷毛菇

属 Floccularia 的相对多度为 85.76%，为绝对优势属。FunGuild 功能预测表明土壤真菌以共生营养

型为主，其次为腐生营养型。黄绿卷毛菇对其生境土壤微生物的驱动机制亟待研究。 
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Abstract: Floccularia luteovirens is a medicinal and edible fungus found only in the Qinghai 
Tibet Plateau. It has a high economic value and ecological function of regulating and stabilizing 
the soil microbial community. The composition and diversity of microbial communities in 
9 samples of F. luteovirens nest soil (F) and 9 samples of surrounding soil (CK) were examined 
using Illumina MiSeq sequencing techniques. Bacteria belonging to 25 phyla, 61 classes, 
99 orders, 174 families, and 442 genera were found in the habitat soil of F. luteovirens. The 
presence of F. luteovirens resulted in the increase of the diversity (Shannon index 6.55) and 
richness (Ace index 8 104.25) of soil bacteria as compared with diversity and richness of bacteria 
in the surrounding soil. The relative abundance of Proteobacteria (F: 49.83%, CK: 37.85%) and 
Sphingomonas (F: 16.17%, CK: 13.28%) was significantly increased. The metabolic function 
system in the soil of F. luteovirens habitat was the main pathway of the bacterial community, 
accounting for 38.66% and 13.08% in the F and CK groups, respectively, according to PICRUST 
functional analysis. In total, 15 phyla, 38 classes, 93 orders, 204 families, and 304 genera of fungi 
were obtained from the habitat soil. Compared with the surrounding soil, the presence of F. 
luteovirens decreased soil fungal diversity (Shannon index 1.06) and richness (Ace index 
1 269.88). The relative abundance of Basidiomycota significantly increased (F: 87.27%, CK: 
36.06%), while that of Ascomycota decreased significantly (F: 7.05%, CK: 43.28%). The relative 
abundance of Floccularia was 85.76%, being absolutely dominant. The functional prediction of 
FunGuild showed that soil fungi were mainly symbiotrophic, secondarily saprotrophic. The 
driving mechanism of F. luteovirens for microorganisms in the habitat soil needs further study. 
Keywords: Floccularia luteovirens; soil microbes; community structure; functional prediction; 
Illumina MiSeq 

 
黄绿卷毛菇 Floccularia luteovirens (Alb. & 

Schwein.) Pouzar (Pouzar 1957)，又名黄蘑菇，

在先前的研究中被称为黄绿蜜环菌，在分类

上 隶 属 于担子菌门 Basidiomycota、伞菌纲

Agaricomycetes、伞菌目 Agaricales、伞菌科

Agaricaceae、卷毛菇属 Floccularia (戴玉成等 

2010；谢占玲等 2016)，是青藏高原高寒草甸生

态系统的特有物种，在我国主要分布在西藏各州、

四川阿坝、陇南甘孜和青海海拔 3 200–4 800 m

的高寒嵩草草甸上(谢红民等 2005；谢占玲等 

2016)，是其生境核心植物矮嵩草的优势内生真

菌之一(郭璟等 2019；毛玉晶等 2022)。野生黄

绿卷毛菇子实体含有丰富的蛋白质、多糖、氨基

酸、矿物质和维生素等营养成分，具有抗肿瘤、
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免疫调节和抗氧化等多种药理活性，是著名的食

药用真菌(李梅和刁治民 2008；王欢等 2019；

Wu et al. 2019)。此外，黄绿卷毛菇具有良好的

生态价值，它不仅能够吸收来自宿主的光合作用

产物，同时分泌的有机酸能够将矿物质转换为可

以利用的有机形式，而且还可以极大地扩展根系

的吸收面积从而提高宿主的抗逆能力(刘政捷

2020)。由于经济利益驱动，无序、无度及不合

理采食的情况较严重，导致其无法完成有性繁

殖，不利于其孢子弹射与种群繁衍，严重影响了

种群数量，使其面临资源枯竭的危险(任丽莹等

2022)。加之，实验室单一且封闭的环境，难以

模拟出黄绿卷毛菇的生长环境，使得其难以实现

人工驯化。 

诸多学者对黄绿卷毛菇的菌丝生长、原基形

成和出菇条件进行了探索(周劲松等 2007b；焦

迎春等 2010；周连玉等 2010；Fu et al. 2011；

蔡箫等 2013)，但其人工培养一直未取得突破性

进展。研究发现，野生黄绿卷毛菇营养菌丝分布

在土壤 pH 为 6.8–7.2 的 5–30 cm 土壤层，其能

够调节高寒草甸植物生长(谢红民等 2005)，此

外，黄绿卷毛菇菌丝体的生长对植物、土壤等有

依赖性(戴大日等 2020)。王文颖等(2004)和王启

兰等(2005)分析了黄绿卷毛菇蘑菇圈上、圈外的土

壤理化因子和土壤微生物数量，发现在 0–10 cm

的土壤层，蘑菇圈上土壤含水量、速效磷、硝态

氮和氨态氮等土壤理化因子的含量和土壤中细

菌、放线菌、真菌及纤维素分解菌的数量均显著

高于蘑菇圈外，但二者均未对土壤微生物群落结

构进行研究。Xing et al. (2018)比较了黄绿卷毛

菇蘑菇圈内、蘑菇圈上和蘑菇圈外的土壤微生物

多样性，发现蘑菇圈上的微生物多样性较低。任

丽莹等(2022)研究发现黄绿卷毛菇生境微生物

对其菌丝生长、菌根化和子实体形成具有促进作

用，但黄绿卷毛菇对其生境土壤微生物群落结构

及其生态功能的影响尚不明晰。因此，研究黄绿

卷毛菇对其生境土壤微生物群落组成和多样性

的影响，有助于发掘促进其生长的有益微生物。

本研究利用 Illumina MiSeq 测序技术对青海省

海北州祁连县 3 个地区(峨堡、野牛沟和三角城)

黄绿卷毛菇生境的土壤样品展开研究，解析黄绿

卷毛菇对其生境土壤微生物群落结构及其生态

功能的影响。 

1  材料与方法 

1.1  样品采集 
2019 年 7 月采集青海省祁连县三角城、野

牛沟和峨堡地区的土壤样品。每个地区采集黄绿

卷毛菇菌窝的土壤记为 F 组，同时选取无黄绿

卷毛菇生长的土壤作为对照(CK 组)，3 个生物

学重复，样品信息见表 1。 

1.2  DNA 提取及 Illumina MiSeq 测序 
使用 E.Z.N.ATM Mag-Bind Soil DNA Kit 

(OMEGA)从 200 mg 土壤样品中提取总 DNA，利

用 1%琼脂糖凝胶电泳检测 DNA 质量。提取

DNA 分别进行细菌 16S rDNA 和真菌 ITS 扩增。 

 
表 1  土壤样品信息 
Table 1  Soil sample data  
采样地 

Sample site 

样地编号 

Sample No. 

海拔 

Altitude (m) 

经度 

Longitude 

纬度 

Latitude 

样品编号 

Sample code 

分组 

Group 

三角城 

Sanjiaocheng 

SJC 3 168 100°59′E 37°43′N SJC-1, SJC-2, SJC-3 F 

SJC-CK1, SJC-CK2, SJC-CK3 CK 

野牛沟 

Yeniugou 

YNG 3 261 99°70′E 38°53′N YNG-1, YNG-2, YNG-3 F 

YNG-CK1, YNG-CK2, YNG-CK3, CK 

峨堡 

Ebao 

EB 3 353 100°57′E 37°67′N EB-1, EB-2, EB-3 F 

EB-CK1, EB-CK2, EB-CK3 CK 
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细菌 16S rDNA 扩增引物采用 341F (5ʹ-CCTACG 

GGNGGCWGCAG-3ʹ)和 805R (5ʹ-GACTACHV 

GGGTATCTAATCC-3ʹ)，扩增程序和体系参考

Xing et al. (2018)的报道。真菌 ITS 扩增引物为

ITS1F (5ʹ-CTTGGTCATTTAGAGGAAGTAA-3ʹ)和

ITS2R (5ʹ-GCTGCGTTCTTCATCGATGC-3ʹ) ，

PCR 扩增程序和扩增体系参考王桥美等(2021)

和 Zhong et al. (2021)的方法。使用凝胶回收试

剂盒(Omega)切胶回收 PCR 产物，用 Qubit3.0 

DNA 检测试剂盒对回收的 DNA 精确定量，按照

1:1 等量混合后测序。等量混合时，每个样品 DNA

量取 10 ng，最终上机测序浓度为 20 pmol。委托

生工生物工程(上海)股份有限公司利用 Illumina 

MiSeq 平台测序。 

1.3  数据处理和分析 
使用 FLASH (version 1.2.11)软件对原始序

列进行拼接(Sessitsch et al. 2012)，Trimmomatic 

(version 0.33)对拼接后的序列进行质控过滤

(Schmieder & Edwards 2011)，并通过 UCHIME 

(version8.1)去除嵌合体(Edgar 2010)，最终得到

高质量的有效序列。在相似性 97%的水平上，

使用 QIIME 软件对序列进行操作分类单元

(OTU)聚类并与 UNITE 数据库 (Release 7.2, 

http://unite.ut.ee/index.php)进行物种注释(Kõljalg 

et al. 2013)。基于 OTU 的分析结果，用 Mothur 

v.1.30 (Segata et al. 2011)计算样品 Shannon 

index、Simpson index 和 Good’s coverage 等 α 多

样性指数。使用 PICRUST 对土壤细菌进行

KEGG 功能预测与注释。使用 FUNGuild 对土壤

真菌 OTU 表进行功能注释。 

2  结果与分析 

2.1  Illumina MiSeq 测序结果 
利用 Illumina MiSeq 平台高通量测序所得

土壤样品数据经质检后，共获得细菌有效序列总

数为 342 219，获得真菌有效序列数为 460 150。

土壤细菌 OTU 总数是 580 个，F 组和 CK 组共

有 115 个，F 组和 CK 组独有的 OTU 数分别为

329 和 136 个。F 组的细菌类群数量明显高于 CK

组，存在 47.33%的独特类群。土壤真菌 OTU 总

计 398 个，F 组和 CK 组共有 62 个，F 组和

CK 组独有的 OTU 数分别为 154 和 122 个。F 组

(216 种)的真菌类群数量略低于 CK 组(244 种)，

差异不明显，但各组仍然存在一定比例的独特类

群(F: 33.47%; B: 39.56%) (图 1)。 

 

 
 

图 1  土壤细菌(A)和真菌(B) OTU Venn 分析结果 

F：黄绿卷毛菇菌窝土壤样品；CK：周围无菇土

壤样品. 下同 
Fig. 1  Venn analysis results of soil bacterial (A) 
and fungal (B) OTUs. F: Floccularia luteovirens nest 
soil samples; CK: Surrounding soil samples. The 
same below. 

 
2.2  土壤微生物 α多样性分析 

土壤样品 16S rDNA 和 ITS rDNA α 多样性

指数分析见表 2。F 组的细菌 Ace 指数和 Chao

指数均显著高于 CK 组(P<0.05)，而 CK 组的真菌 
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表 2  黄绿卷毛菇生境土壤微生物 α多样性 
Table 2  Alpha diversity of microbes in Floccularia luteovirens habitat soil 
指数 

Index 

细菌 

Bacteria 

真菌 

Fungi 

F CK F CK 

Ace index 8 104.25±49.35a 6 690.57±38.34b 1 269.88±75.88b 1 454.64±104.85a 

Chao index 7 041.56±10.05a 6 423.93±38.03b 1 199.55±53.50b 1 273.05±90.27a 

Shannon index 6.55±0.16a 6.31±0.07a 1.06±0.17a 3.73±0.46a 

Simpson index 0.01 0.01 0.73±0.06a 0.12±0.06a 

表中数据为平均值±标准误，不同小写字母表示在 P<0.05 水平差异显著. F：黄绿卷毛菇菌窝土壤样品；CK：周围无菇土壤

样品. 下同 

Data in the table are mean±standard error. The values with different letters are statistically different at P<0.05. F: F. luteovirens nest 

soil samples; CK: Surrounding soil samples. The same below. 

 
Ace 指数和 Chao 指数均显著高于 F 组(P<0.05)。

F 组的细菌 Shannon 指数高于 CK 组(表 2)，F

组和 CK 组的真菌 Shannon 指数分别为 1.06 和

3.73，Simpson 指数分别为 0.73 和 0.12 (表 2)，

说明黄绿卷毛菇增加了土壤细菌的多样性，降低

了土壤真菌的多样性。 

2.3  群落结构分析 
2.3.1  土壤细菌群落组成 

从土壤样品中共获得 25 门、61 纲、99 目、

174 科、442 属的细菌，丰富度前 10 的物种分布

见图 2。在门分类水平上，变形菌门 Proteobacteria 

(F: 49.83%, CK: 37.85%)、酸杆菌门 Acidobacteria 

(F: 15.81%, CK: 19.78%)的相对多度均超过

10%，为主要组成门；放线菌门 Actinobacteria、

拟杆菌门 Bacteroidetes、疣微菌门 Verrucomicrobia、

芽单胞菌门 Gemmatimonadetes 在 F 组的相对多

度均低于 CK 组，分别减少 2.13%、1.07%、1.21%

和 1.27% (图 2A)。目分类水平上，鞘脂单胞菌

目 Sphingomonadales (F: 19.77%, CK: 16.84%)和

根瘤菌目 Rhizobiales (F: 11.60%, CK: 7.12%)同

为 F 组和 CK 组的优势目；F 组中放线菌目

Actinomycetales 和伯克氏菌目 Burkholderiales

的相对多度较 CK 组分别高出 2.46%和 1.42%，

而鞘氨醇杆菌目 Sphingobacteriales 和芽单胞菌

目 Gemmatimonadales 的相对多度较 CK 组分别

减少 0.76%和 1.27% (图 2B)。属分类水平上，相

对多度前 10 的土壤细菌群落有：鞘脂单胞菌属

Sphingomonas、芽单胞菌属 Gemmatimonas、假

单 胞 细 菌 属 Pseudomonas 、 慢 生 根 瘤 菌 属

Bradyrhizobium、节杆菌属 Arthrobacter、苯基杆

菌属 Phenylobacterium、根瘤菌属 Rhizobium、

德沃斯氏菌属 Devosia、Aridibacter 和土地杆菌

属 Pedobacter；其中，鞘脂单胞菌属(F: 16.17%，

CK: 13.28%)为主要优势细菌属(图 2C)。 

2.3.2  土壤真菌群落组成 

共得到 15 门、38 纲、93 目、204 科、304

属的真菌，丰富度排名前 10 的物种分布见图 3。

担子菌门 Basidiomycota (F: 87.27%, CK: 36.06)、

子囊菌门 Ascomycota (F: 7.05%, CK: 43.28%)的

相对多度均超过 10%，为主要组成门，被孢霉

门 Mortierellomycota 在 F 组的相对多度相比 CK

组减少 1.98% (图 3A)。伞菌目 Agaricales (F: 

86.43%, CK: 27.89%)为主要优势目；CK 组中腔

菌目 Pleosporales、肉座菌目 Hypocreales、粪壳

菌目 Sordariales、 Coniochaetales、被孢霉目

Mortierellales 和柔膜菌目 Helotiales 的相对多度

较 F 组分别高出 12.11%、8.82%、3.71%、3.62%、

3.40%和 2.46% (图 3B)。多度前 10 的真菌群落

是卷毛菇属 Floccularia、被孢霉属 Mortierella、

镰刀菌属 Fusarium、Archaeorhizomyces、木霉属
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Trichoderma、锥毛壳属 Coniochaeta、枝孢属

Cladosporium、湿伞属 Hygrocybe、亚隔孢壳属

Didymella 和青霉属 Penicillium；卷毛菇为主要

优势真菌属(F: 85.76%, CK: 23.64%)，但在两

组中的相对多度差异显著；在 CK 组，锥毛壳

属和被孢霉属的相对多度分别为 12.54%和

11%，而在 F 组依次为 0.28%，2.17%，在两组

中相对多度差异显著(图 3C)。 

 

 
 
 

图 2  土壤细菌群落组成   A：门水平土壤细菌物种组成分布 Circos图. B：目水平土壤细菌群落组成堆

叠图. C：属水平土壤细菌群落组成热图 

Fig. 2  Bacterial community composition in Floccularia luteovirens habitat soil. A: Circos plot of soil bacterial 
species composition distribution at the phylum level. B: Stacked map of soil bacterial community composition 
at the order level. C: Heatmap of soil bacterial community composition at the genus level. 
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图 3  土壤真菌群落组成   A：门水平土壤真菌物种组成分布 Circos图. B：目水平土壤真菌群落组成堆

叠图. C：属水平土壤真菌群落组成热图 

Fig. 3  Fungal community composition in Floccularia luteovirens habitat soil. A: Circos plot of soil fungal 
species composition distribution at the phylum level. B: Stacked map of soil fungal community composition at 
the order level. C: Heatmap of soil fungal community composition at the genus level. 

 
2.4  细菌群落功能分析 

使用 PICRUST 基于 KEGG 数据库进行细菌

功能预测与注释，结果表明，土壤中的细菌在一

级代谢功能层共获得 7 类生物代谢通路(图 4)，

包括代谢 (metabolism)、遗传信息处理 (genetic 

information processing)、环境信息处理(environmental 

information processing) 、 细 胞 过 程 (cellular 

processes)、人类疾病(human diseases)、有机系

统(organismal systems)及未分类(unclassified)，其

中，代谢功能系统所占比例最大(51.64%–52.04%)，
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为细菌群落的主要通路，而有机系统所占比

例最小(仅为 0.19%–0.57%)。通过环境信息处

理相关的代谢通路来探讨土壤细菌类群的功

能。环境信息处理由 3 个二级通路组成：膜运

输通路(membrane transport)、信号转导(signal 

transduction)、信号分子和相互作用通路(signaling 

molecules and interaction)。 

 

 
 

图 4  黄绿卷毛菇生境土壤细菌群落的一级代谢

通路 
Fig. 4  Primary metabolic pathways of bacterial 
communities in Floccularia luteovirens habitat soil. 

 
在环境信息处理三级代谢功能通路中，F 组的

运输(transporters)、ABC 运输(ABC transporters)、

双组分系统(two-component system)、分泌系统

(secretion system) 、 细 菌 分 泌 系 统 (bacterial 

secretion system) 、 磷 脂 酰 肌 醇 信 号 系 统

(phosphatidylinositol signaling system)、细胞抗原

(cellular antigens)、细菌毒素(bacterial toxins)、

磷酸转移酶系统 (phosphotransferase system)、

MAPK 信号通路-酵母(MAPK signaling pathway- 

yeast)和离子通道(ion channels)的丰度高于 CK

组，而 G 蛋白偶联受体 (G protein-coupled 

receptors)的丰度低于 CK 组。MTOR 信号通路

(mTOR signaling pathway)、钙调素配体(CAM 

ligands)和 ECM 受体相互作用 (ECM-receptor 

interaction)仅存在于 F 组(图 5)。 

2.5  土壤真菌生态功能群 
土壤真菌包括共生、腐生和病理 3 种营养模

式和 13 个生态功能群(表 3)。共生营养型真菌占

比 26.41%–66.24%，最主要生态功能群类型为内

生真菌，但 F 组中外生菌根占比最高为 3.61%。

腐生营养型和病理营养型真菌占比分别为

13.56%–47.47%和 20.14%–25.23%，主要生态功

能群类型分别为未定义腐生真菌和植物病原菌。

此外，土壤还存在部分复合营养型真菌(0.05%– 

0.89%)。 

3  讨论 

黄绿卷毛菇对其生境土壤细菌和真菌的多

样性和丰富度的变化影响均较显著。本研究发

现，黄绿卷毛菇的存在增加了土壤细菌的多样

性；降低了土壤真菌的多样性，这与王启兰等

(2005)报道的黄绿卷毛菇圈上细菌数量多于圈

外细菌数量的研究结果一致，而与其发现的黄绿

卷毛菇圈上真菌数量高于圈外真菌数量的结果

不同，可能原因是黄绿卷毛菇在高寒嵩草草甸大

量发生，在有限的生态位中抑制了其他真菌种类

的生命活动(王芳和图力古尔 2014)，而细菌本

身就是土壤中数量最多的微生物种类(Revillini 

et al. 2016；Zhang et al. 2018；荆佳强等 2022)。

然而，任丽莹等(2022)研究发现西藏黄绿卷毛菇

根际土壤真菌群落多样性(Shannon 指数 3.43)高

于其周围不生长黄绿卷毛菇土壤(Shannon 指数

3.10)，而这种差异的产生可能是因为青海和西

藏黄绿卷毛菇发生地的主要气象因子指数(温

度、降水、湿度和土壤温度)和土壤理化性质(pH、

总氮、总磷和有机碳)略有不同导致土壤真菌多

样性的降低(李晖和央金卓嘎 2002；周劲松等 

2007a)，也可能是由于青海和西藏黄绿卷毛菇生

境植物种类和数量存在差异 (王琰和谢占玲 

2015)，进而影响土壤真菌群落多样性(宿少锋等 

2022)。 
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图 5  黄绿卷毛菇生境土壤细菌群落的三级代谢功能分析 
Fig. 5  Analysis of metabolic function at third level for bacterial communities in Floccularia luteovirens 
habitat soil. 

 
黄绿卷毛菇改变了其生境土壤微生物的群

落结构。结果显示，黄绿卷毛菇的存在增加了土

壤中细菌变形菌门的相对丰度，变形菌门能够利

用有机物分解产生的氨气、甲烷等营养物质进行

生长代谢活动(Faulwetter et al. 2013)，能利用有

机碳为土壤提供固氮能力并促进土壤养分碳、硫

循环(Vigneron et al. 2018；Zhu et al. 2018)，其

丰度随土壤全氮含量和有机碳含量的增加而提

高(马欣等 2021)，推测土壤变形菌门可能与黄

绿卷毛菇的发生有一定关系，其相对丰度的增高

可能对黄绿卷毛菇的生长和子实体的形成有帮

助。黄绿卷毛菇同样增加了属水平鞘脂单胞菌属

的相对丰度，鞘脂单胞菌属主要参与土壤中芳香

族化合物的降解及碳循环过程(Xie & Yokota 

2006)，可以改善土壤环境、降解有毒物质，另

外，鞘脂单胞菌属能够促进植物生长、增强植物

抗逆性和对土壤的修复能力、并为黄绿卷毛菇菌

丝生长提供良好微环境，在一定程度上促进子实

体形成(Chen et al. 2014；Rincón-Molina et al. 

2020)。真菌群落组成在 F 组与 CK 组之间存在差 
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表 3  黄绿卷毛菇生境土壤样品中真菌功能分类 
Table 3  Functional classification of fungi in Floccularia luteovirens habitat soil samples 
营养类型 

Trophic mode 

功能群 

Guild 

F (%) CK (%) 

共生营养性 Symbiotroph 内生真菌 Endophyte 22.52 65.89 

 外生菌根真菌 Endomycorrhizal 3.61 0.27 

 其他共生真菌 Other symbiotroph fungi 0.23 0.07 

 附生真菌 Epiphyte 0.04 0.01 

 丛枝菌根真菌 Arbuscular mycorrhizal 0.01 0.00 

 总计 Total 26.41 66.24 

腐生营养型 Saprotroph 未定义腐生真菌 Undefined saprotroph 31.83 3.39 

 粪腐生真菌 Dung saprotroph 13.57 9.68 

 木质腐生真菌 Wood saprotroph 1.49 0.48 

 叶腐生真菌 Leaf saprotroph 0.51 0.00 

 土壤腐生真菌 Soil saprotroph 0.07 0.01 

 总计 Total 47.47 13.56 

病理营养型 Pathotroph 植物病原真菌 Plant pathogen 17.58 15.43 

 动物病原真菌 Animal pathogen 6.35 4.15 

 其他病原真菌 Other pathogenic fungi 1.30 0.56 

 总计 Total 25.23 20.14 

其他 Other  0.89 0.05 

 
异。黄绿卷毛菇的存在显著提高担子菌门的相

对丰度，而子囊菌门的相对丰度显著降低(图 3)，

担子菌门分布广、数量大、种类多，可与植物共

生而形成菌根，利于植物生长(Li 2020；满百膺

等 2021)，推测土壤担子菌门帮助黄绿卷毛菇子

实体的发生。属水平除卷毛菇属为绝对优势属

外，第二优势属为被孢霉属(图3C)，推测其产生

的代谢产物可能有利于促进黄绿卷毛菇的生长

(Oh et al. 2019)。然而，任丽莹等(2022)对西藏

黄绿卷毛菇生境土壤微生物群落组成研究发现，

门水平黄绿卷毛菇生境土壤细菌和真菌主要优

势门分别是酸杆菌门和子囊菌门，且真菌仅有

5 门，真菌丰度前 20 的属不包含卷毛菇属，这

可能与青海和西藏的黄绿卷毛菇群体存在明显

的地理结构有关(谢占玲等 2015)，亦可能与两

地区海拔、经度与纬度不同相关(谢荣等 2014；

谢占玲等 2016)，因为受适应能力及竞争能力差

异的影响，地理指数是影响土壤微生物群落结构

的主要影响因子之一(温静等 2019)。 

本研究结果显示，黄绿卷毛菇改变了土壤细

菌和真菌的功能。利用 PICRUST 对土壤细菌功

能进行预测，黄绿卷毛菇生境土壤细菌共涉及代

谢、遗传信息处理、环境信息处理等６个代谢通

路(图 4)，分属于 28 个子功能(图 5)。在一级功

能层中，代谢功能系统为主要细菌群落通路

(13.08%–38.66%)，这与 Hou et al. (2022)的研究

结果相似。Rahman et al. (2015)研究发现代谢功

能的主要作用是通过摄取氨基酸、碳水化合物和

维生素等营养物质来保证细菌的生长。与环境信

息处理相关的三级代谢功能层中，黄绿卷毛菇显

著增加了土壤细菌在运输(transporters)、ABC 运

输(ABC transporters)、双组分系统(two-component 

system)、分泌系统(secretion system)、细菌分泌

系统(bacterial secretion system)的丰度，说明其促

使土壤细菌通过运输系统介导了植物生物膜内

外的化学物质和信号交换 (Jeckelmann & Erni 

2020；Li et al. 2021)，并通过分泌系统分泌的效

应物调节部分细胞功能避免感染植物免疫反应

(Dashdavaa et al. 2018；Zhang et al. 2021)，因而

促使土壤细菌膜运输系统和信号转导系统功能
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得以加强，提高其功能基因的丰度。黄绿卷毛菇

生境土壤真菌以共生营养型为主，其次为腐生营

养型(表 3)，共生营养型真菌可以有效提高植物

吸收营养物质(氮和磷)的效率(Anders 2001)。黄

绿卷毛菇增加了土壤腐生营养型和病理营养型

真菌的比例，当腐生型和寄生型真菌比例高于共

生型真菌时，植物抗逆性及适应性会持续减弱，

并引起病害发生(王珊等 2018)，说明可能随着

黄绿卷毛菇子实体的形成，共生营养型真菌为黄

绿卷毛菇生长提供营养消耗太快，稳定性随之减

弱，此时，腐生营养型真菌大量定殖，通过参与

降解周围生境中的腐殖质为黄绿卷毛菇的生长

继续提供营养物质。 

本实验研究了青海地区黄绿卷毛菇对其生

境土壤微生物群落结构的影响，并预测了这些

土壤微生物的生态功能，但对其土壤微生物间

的共存关系、功能互补性及其驱动机制仍需进

一步的研究。 
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