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摘   要：【背景】随着分子生物学技术的发展，通过分子生物学方法鉴定丛枝菌根真菌 

(Arbuscular mycorrhizal fungi，AMF)多样性的研究越来越多。目前，AMF 在全球的分子多样性

及其分布已引起关注，但在我国关于 AMF 分子多样性的研究进展状况尚未见报道。【目的】探

究我国 AMF 分子多样性及其分布，研究不同气候区域以及不同生态系统中 AMF 分子多样性

并揭示其分布规律，为我国 AMF 在分子水平上的研究提供基础数据。【方法】利用 Davison 于

2015 年发表于“Science”上的一篇有关全球 AMF 分子多样性的数据库，选用中国 AMF 多样性

的数据，并补充了近年来已发表的该数据库中未涉及的数据，建立中国 AMF 分子多样性的新

数据库。【结果】共得到 145 个分子生物学鉴定出的虚拟种(Virtual taxa，VT)，隶属于 8 科       

12 属。对于不同生态系统而言，草地生态系统中 AMF 的分子多样性最高，占到总 VT 数的

60.7%，人为生态系统和森林生态系统也分别达到 55.2%和 43.4%。同样，AMF 的 VT 数也随

气候区域的不同而有所变化，温带气候区域所占比例最高(64.1%)，亚热带气候区域次之

(60.7%)，极北气候区域最少(20.7%)。而对于根系和土壤样品中 AMF 的分子多样性而言，根系

样品中发现的 AMF 分子多样性(80.0%)高于土壤中 AMF 的分子多样性(48.3%)。进一步对不同

生态系统、气候区域和样品来源分别在属的水平上进行研究，同样也存在一定的差异。【结论】我

国具有丰富的 AMF 分子多样性，且不同气候区域、生态系统以及样品来源都影响着 AMF 的

分子多样性及其分布。 
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Molecular diversity of arbuscular mycorrhizal fungal in China 
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(2. Shanghai Academy of Agricultural Sciences, Shanghai 201403, China) 

(3. Luoyang Key Laboratory of Plant Nutrition and Environmental Ecology, Luoyang, Henan 471023, China) 

Abstract: [Background] With cost reductions for DNA next generation sequencing, researchers have 
readily utilized these tools to identify taxonomic diversity of arbuscular mycorrhizal fungi (AMF). 
Globally, the molecular diversity and distribution of AMF in the world has attracted attention, whilst 
there has been little research on the molecular diversity of AMF at the regional scale in China. 
[Objective] We characterized the molecular diversity and distribution of AMF in China at different 
ecosystems (grassland, human-made, forest), climatic regions (temperate, subtropical, polar), and 
localized sampling strategy (DNA from roots or soil). [Methods] Based on Davison’s AMF global 
database (2015), and supplemented some data published after 2015, a new AMF database was 
established on the molecular diversity at the regional scale in China. [Results] A total of 145 virtual 
taxa (VT) identified, belonging to 8 families and 12 genera. For ecosystems, the molecular richness of 
AMF in the grassland ecosystem was the highest, accounting for 60.7% of the total VT, with the 
human-made ecosystem and forest ecosystem also reached 55.2% and 43.4%, respectively. Similarly, 
the species richness of VTs in AMF also varies with the climatic region, with the highest percentage in 
the temperate climate (64.1%), followed by the subtropical climate (60.7%), and least in the polar 
climate (20.7%). VT richness of AMF was also influenced by sampling fractions from roots and soil, 
with richness of AMF found in root samples (80.0%) was higher than that of AMF in soil (48.3%). 
[Conclusion] China has high AMF molecular diversity as quantified by species richness, at different 
climatic regions, ecosystems, and sampling strategy at the regional and localized scale. 

Keywords: Arbuscular mycorrhizas, Virtual taxa (VT), Diversity 

丛枝菌根真菌(Arbuscular mycorrhizal fungi，

AMF)是一种自然界中广泛存在的能够形成植物-菌

根互惠共生体的真菌，大约 80%的植物根系中都存

在丛枝菌根共生体[1]。AMF 在接受植物提供的碳水

化合物的同时，帮助植物吸收养分(尤其是磷)[2]；

同时，还具有提高植物耐寒、耐旱、耐盐碱等功能。

AMF 是目前已探明的与植物关系最密切的土壤微

生物之一[3-5]，是生物共生体系中的主导者[6]。 

对于 AMF 物种多样性的探索往常依据孢子形

态的鉴定方法。该方法主要依靠从土壤中分离的

AMF 孢子进行鉴定，由于孢子形态受到生育时期和

环境因素的影响，因而经常影响鉴定效果。此外，

该方法依靠大量的知识储备以及过多的资料，如

《VA 菌根真菌鉴定手册》[7]和一些在线资源：AMF

保藏中心(INVAM；http://invam.caf.wvu.edu/)、波兰    

农 业 大 学 AMF 网 站 (http://www.zor.zut.edu.pl/ 

glomeromycota/)等提供的较为权威且齐全的分类标

准和信息，以至于该方法的效率和辨识度比较    

低[8]，并且有部分不能鉴定到种，仅能鉴定到属[9]，

更大的局限是无法通过根系样品鉴定与之共生的

AMF 种类。可见，运用形态鉴定方法研究 AMF 的

多样性存在一定的局限性。近年来随着分子生物学

技术的发展[10-13]，使用引物扩增分析 DNA 序列的

方法鉴定 AMF 常被应用[14-17]，同时有大量文献表

明 通 过 分 子 生 物 学 方 法 可 以 鉴 定 出 更 多 的

AMF[18-19]，因此采用分子生物学的方法可以弥补或

很好地解决形态学鉴定中存在的问题。王琚钢等[20]

指出未来有关 AMF 研究的发展方向之一是加大高

通量测序的应用，依据这种方法获得的研究结果具

有更高的准确性与更好的说服力。 
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王幼珊等[21]指出全球已发现的通过形态学鉴

定出的 AMF 种类约为 300 种，对球囊菌门 AM 真

菌的学名和中文名做了对比及更正，促进了中国

AMF 分类、资源多样性和群落结构的研究。Davison

等[18]在 2015 年以 NS31-AM1 引物区段为主，收集

了已发表的所有 AMF 序列，在 97%序列相似性水

平上确定了 356 个 AMF 分子种，以 Schüßler 建立

的分类系统为依据，建立了 Maarj AM 数据库

(https://maarjambo-tany.ut.ee/)，以孢子种相应区段

DNA 序列为参考，将各分子种归类至属甚至种的水

平，称之为虚拟种(Virtual taxa，VT)。对于我国 AMF

的研究已有很多报道[22-28]，其中王幼珊等较为系统

地总结了 AMF 的形态分类基础上种的中英文名称

的对应工作，但在分子水平上的系统性研究尚未见

报道，为了了解我国范围内 AMF 在分子水平上多

样性的变化，本研究通过 Maarj 数据库中中国已报

道的数据并结合其发表后的数据，建立中国 AMF

分子多样性的数据库，期望在分子水平上解释我国

AMF 多样性研究结果的特征。 

1  材料与方法  

1.1  数据来源 

本文数据来源于 Maarj 数据库[18]中已报道的中

国区域内 AMF 分子多样性数据；并补充该数据库

未涉及的已发表中国区域内 AMF 分子多样性的  

数据。 

1.2  数据收集  

对所下载的数据按照地点、经纬度、生态系

统、生物群落、生活环境、温度带、科、属、种、

VT 编号和样品来源共 11 个指标进行分类提取，收

录了安徽、广西、青海、甘肃、浙江、河南、山

东、新疆、内蒙古、吉林、西藏、青海、江西和云

南共 14 个省(自治区) 37 个地点共 691 组数据。 

在中国知网上分别以题目中含有丛枝菌根(或

AM)和主题中含有分子(或多样性)对结果进行筛

选，选取 Maarj AM 数据库中未涉及的学术论文共

6 篇[29-34]，在 SCI 数据库以主题中含有 Arbuscular 

mycorrhizal 和 China 进行搜索，再对结果含有 DNA 

(或 RNA)进行精炼，筛选出 1 篇文献[35]。同样，对

这 7 篇文献按照地点、经纬度、生态系统、生物群

落、生活环境、温度带、科、属、种、VT 编号和

样品来源共 11 个指标进行分类提取，收录了河

南、内蒙古、新疆、甘肃、黑龙江共 5 个省(自治区)  

9 个地点共 131 组数据。通过将两者整合，建立中国

AMF 分子多样性的新数据库。 

1.3  数据处理 

针对本研究中新建立的中国丛枝菌根真菌分

子虚拟种的数据库，对所包含的所有 AMF 的 VT，

按照最新的丛枝菌根真菌分类系统进行科和属水

平上的归类。对于仅提供了 GenBank 登录号或测

定 序 列 的 AMF 则 通 过 Maarj AM 数 据 库

(http://maarjam.botany.ut.ee/)中关于 VT 登录号与

GenBank 登录号的对应关系进行确定。 

为了使研究结果能更为准确地反映目前有关

AMF 分子多样性的研究现状，对新建数据库收集

的所有数据按照气候区域、生态系统和样品来源

(根系和土壤)进一步分析 AMF 分子多样性的研究

现状。在气候区域的划分过程中，采用本研究主

要数据来源的 Davison 所建立数据库中的划分标

准，所有的研究区域归属于 3 个气候区域，分别是

亚 热 带 气 候 区 域 (Subtropics) 、 温 带 气 候 区 域

(Temperate)和极北气候区域(Boreal) (Boreal 的翻译

来 源 于 维 基 百 科 (Wikipedia ， https://en.wikipedia. 

org/wiki/Subarctic_climate)。对后来补充的数据，

依据 Wikipedia 所给出的气候区域图划分为 3 个气

候区域：亚热带气候区域(Subtropics)、温带气候

区 域 (Temperate) 和 极 北 气 候 区 域 (Boreal) ， 与

Davison 的划分保持一致。 

2  结果与分析 

2.1  我国丛枝菌根真菌分子虚拟种的多样性 

对中国区域内已报道的 AMF 种类进行归类总

结(表 1)可以看出，在我国境内，已发现的 AMF 虚

拟种有 145 个，隶属于 8 科 12 属。其中 Glomus 属

在我国境内属于优势属，其下所属虚拟种占到了所

有虚拟种的 71.0%。 
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表 1  中国 AMF 虚拟种(VT)的多样性 
Table 1  Diversity of AMF virtual taxa (VT) in China 

科 

Family 

属(个) 

Genus (number) 

虚拟种 (VT) 

Virtual taxa (VT) 
Acaulosporaceae Acaulospora (10) VTX00005, VTX00020, VTX00023, VTX00024, VTX00026,  

VTX00028, VTX00030, VTX00227, VTX00231, VTX00249   
Ambisporaceae Ambispora (4) VTX00241, VTX00242, VTX00283, VTX00405 

Archaeosporaceae Archaeospora (4) VTX00004, VTX00005, VTX00242, VTX00245 

 Entrophospora (1) VTX00346 

Claroideoglomeraceae Claroideoglomus (6) VTX00055, VTX00056, VTX00057, VTX00193, VTX00340,  
VTX00357 

Diversisporaceae Diversispora (7) VTX00054, VTX00060, VTX00062, VTX00263,  
VTX00347, VTX00356, VTX00380 

Gigasporaceae Gigaspora (1) VTX00039 

Scutellospora (3) VTX00049, VTX00052, VTX00255 

Glomeraceae Glomus (103) VTX00053, VTX00063, VTX00064, VTX00065, VTX00067,  
VTX00069, VTX00070, VTX00074, VTX00080, VTX00083,  
VTX00084, VTX00089, VTX00090, VTX00092, VTX00093,  
VTX00098, VTX00100, VTX00103, VTX00104, VTX00105,  
VTX00107, VTX00108, VTX00109, VTX00113, VTX00114,  
VTX00115, VTX00117, VTX00122, VTX00124, VTX00125,  
VTX00128, VTX00129, VTX00130, VTX00135, VTX00137,  
VTX00140, VTX00143, VTX00151, VTX00156, VTX00159,  
VTX00160, VTX00165, VTX00166, VTX00167, VTX00172,  
VTX00177, VTX00180, VTX00181, VTX00185, VTX00187,  
VTX00188, VTX00191, VTX00194, VTX00199, VTX00200,  
VTX00204, VTX00212, VTX00214, VTX00219, VTX00222, 
VTX00224, VTX00247, VTX00248, VTX00256, VTX00259,  
VTX00264, VTX00265, VTX00268, VTX00270, VTX00287, 
VTX00291, VTX00295, VTX00296, VTX00301, VTX00304, 
VTX00307, VTX00309, VTX00310, VTX00312, VTX00315, 
VTX00319, VTX00323, VTX00325, VTX00329, VTX00331, 
VTX00334, VTX00342, VTX00362, VTX00369, VTX00370, 
VTX00371, VTX00373, VTX00383, VTX00387, VTX00393, 
VTX00395, VTX00397, VTX00409, VTX00410, VTX00412,  
VTX00417, VTX00419, VTX00422 

Rhizophagus (1) VTX00114  

Pacispora (1) VTX00284 

Paraglomeraceae Paraglomus (4) VTX00238, VTX00239, VTX00281, VTX00308 

 
2.2  丛枝菌根真菌分子多样性的地点分布及其

在不同生态系统中的多样性 

研究地点信息，包含其生态系统类型、气候区

域以及经纬度等见表 2。对数据库中主要的 3 种菌

根真菌所在生态系统：草地生态系统(Grassland 

ecosystem)、森林生态系统(Forest ecosystem)和人    

为生态系统(Anthropogenic ecosystem)进行分析   

(图 1)。由图 1 可知，草地生态系统中发现的 VT 约 

占中国发现的总 VT 的 60.7%；人为生态系统中发

现的 VT 约占总 VT 的 55.2%；森林生态系统中发

现的 VT 占总 VT 的 43.4%；草地系统和人为生态

系统所共有的 VT 为 33 种，占到中国发现的总 VT

的 22.8%；草地生态系统和森林生态系统所共有的

VT 为 27 种，占到中国发现的总 VT 的 18.6%；人

为生态系统和森林生态系统所共有的 VT 为 13 种，

占到中国发现的总 VT 的 9.0%；3 个系统共有的 VT 
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为 10 种，约占中国发现的总 VT 的 6.9%。由图 2

可知，在属的水平上草地生态系统种类最多，有   

12 种；人为生态系统次之，为 9 种，森林生态系统

最少，有 7 种。 

 
 

表 2  研究地点的分布 
Table 2  Distribution of research sites 

生态系统 

Ecosystem 

气候区域 

Climatic zone 

经度 

Longitude 

纬度 

Latitude 
Anthropogenic Subtropical 24°31′N 113°42′E 

22°40′N 112°14′E 

25°35′N 110°48′E 

23°23′N 101°35′E 

Temperate 35°16′N 107°30′E 

36°02′N 104°24′E 

35°29′N 107°29′E 

40°23′N 115°33′E 

49°35′N 126°36′E 

35°01′N 114°33′E 

36°50′N 84°54′E 

39°11′N 76°10′E 

Forest Subtropical 29°24′N 118°11′E 

22°25′N 114°16′E 

29°27′N 118°08′E 

28°23′N 119°08′E 

Temperate 42°22′N 128°05′E 

45°43′N 126°38′E 

Grassland Boreal 35°42′N 94°07′E 

33°48′N 92°18′E 

35°14′N 93°05′E 

32°10′N 91°41′E 

Subtropical 23°37′N 102°01′E 

25°23′N 101°35′E 

Temperate 34°57′N 102°52′E 

33°59′N 102°01′E 

33°44′N 101°52′E 

42°02′N 116°17′E 

42°55′N 102°42′E 

42°56′N 102°43′E 

39°39′N 106°45′ 

37°37′N 101°12′E 

35°58′N 101°53′E 

29°34′N 94°33′E 

 
 

图 1  AMF 的虚拟种(VT)在不同生态系统中的分布 
Figure 1  The number of AMF virtual taxa (VT) in 
different ecosystems 

 

 
 
 

图 2  不同生态系统中 AMF 属的数量 
Figure 2  The number of AMF genera in different 
ecosystems 

 

2.3  不同气候区域丛枝菌根真菌分子多样性 

对数据库中不同气候区域的分析(图 3)可以了

解到，温带气候区域发现的 VT 数量为 93，约占中

国已发现 VT 数量的 64.1%，所占比例最多；亚热

带气候区域次之，有 88 种，约占中国已发现 VT 数

量的 60.7%；极北气候区域最少，有 34 种，约占中

国已发现 VT 数量的 23.4%；亚热带气候区域和温

带气候区域所共有的 VT 数量有 40 种，约占中国已

发现 VT 数量的 27.6%；亚热带气候区域和极北气

候区域所共有的 VT 数量有 17 种，约占中国 
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图 3  AMF 虚拟种(VT)在不同气候区域中的分布 
Figure 3  Distribution of AMF virtual taxa (VT) in 
different climatic zone 

 
已发现 VT 数量的 11.7%；温带气候区域和极北气

候区域所共有的 VT 数量有 25 种，约占中国已发现

VT 数量的 17.2%；三者共有的 VT 有 13 种，约占

中国已发现 VT 数量的 9.0%。对于属的分布分析(图

4)可以发现，亚热带气候区域发现的 AMF 虚拟种

属的数量为 9 个属，温带气候区域为 10 个属，极

北气候区域为 10 个属，差异不大。 

2.4  根系与土壤样品丛枝菌根真菌分子多样性 

对根系与土壤样品 AMF 分子多样性的研究显

示(图 5)，在根系中发现的 VT 有 116 种，约占中国

已发现 VT 的 80.0%；在土壤中发现的 VT 有 70 种， 

 

 
 
 

图 4  不同气候区域中 AMF 属的数量 
Figure 4  The number of AMF genera in different climatic 
zone 

 
 
 

图 5  根系与土壤样品 AMF 虚拟种的分子多样性 
Figure 5  Roots and soil samples AMF virtual seed 
molecules 
 

 

约占中国已发现 VT 的 48.3%；两者共有的 VT 有

42 种，约占中国已发现 VT 数量的 30.0%；单独在

根系中发现的 VT 有 74 种，约占中国已发现 VT 种

类的 51.0%；土壤中单独发现的 VT 数量为 28，约

占中国已发现 VT 种类的 19.3%。在属的水平上(图

6)，土壤中发现的 AMF VT 隶属于 10 个属，在植

物根系中发现的 AMF VT 隶属于 11 个属。 

 
 

 

 
 

 
图 6  根系与土壤样品中AMF虚拟种在属水平上的数量 
Figure 6  The number of AMF virtual species in root and 
soil samples at genera level 
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3  讨论与结论 

AMF 的多样性历来受到学术界的重视，Öpik

等[1]的研究表明 Glomus 属在全球范围内(除南极洲)

都有大量的分布，并且其对全球根系 AMF 的研究

表明有 204 种 VT；Davison 等[18]的研究发现了全球

已知的 348 种 VT 中的 236 种。本研究分析发现中

国有 145 种 VT，Glomus 属是主要的优势属，这与

刘润进等[36]的研究是一致的。Sousa 等[37]的研究表

明通过 AMF 的多样性可以预测生物多样性，本研

究结果也可为分析我国的生物多样性提供一个

AMF 的基础数据。 

van der Heijden 等[38]研究表明，AMF 的多样性

决定陆地植物的多样性。然而有众多的研究持反驳

观点，认为不是 AMF 的多样性影响了陆地植物的

多样性，而是陆地植物的多样性决定了 AMF 的多

样性。无论是 AMF 的多样性决定陆地植物的多样

性，还是陆地植物的多样性影响 AMF 的多样性，

都表明陆地植物的多样性与 AMF 的多样性之间存

在着积极的关系。因此，在本研究所涉及到的 3 类

生态系统中，从植物的多样性来讲，森林生态系统

高于草地和人为干扰的生态系统，据此可推测，相

应的 AMF 在三类生态系统中也应该呈现相同的规

律。但是在本研究中，森林生态系统中报道的 AMF

的 VT 数反而低于草地和人为影响的生态系统，造

成这种结果的原因可能是由于截至目前，对草地生

态系统的研究多于森林生态系统所致，在本研究所

建立的数据库中研究地点的数量即可佐证，本研究

中涉及草地生态系统的有 16 个地点，而森林生态

系统仅有 6 个地点；进一步分析草地生态系统 AMF

报道较多的原因可能与草地生态系统较森林生态

系统更容易开展研究有关，还可能是由于对青藏高

原研究较多所造成的。在本研究中不同生态系统间

的共有种随生态系统的不同而发生变化，但总体而

言不同生态系统间 AMF 共有种较少，在所涉及的  

3 个生态系统中共有的种仅为 10 个，占总 AMF 的

6.9%，这可能与两个不同生态系统间的共有种较少 

有直接的关系。本研究中，森林和草地生态系统共

有种仅为 22.3%，而 Davison 等[18]的研究则表明，

在全球范围内，森林和草地生态系统共有种达到了

79%。我们进一步分析了森林和人为以及草地和人

为生态系统的共有种，分别为 11.7%和 22.8%，也

比较低。无论是 2 个还是 3 个生态系统之间的共有

种比例，都远低于 Davison 等在全球范围内的研究，

我们猜测这可能与植物的种-面积曲线一样，随着样

本量的增加，其共有种会随之增加；当达到一定的

样本量时，其各个生态系统的独有种、共有种会趋

于稳定。而本研究所涉及的研究地点数量可能正是

处于一个物种的上升区域，随着研究的增多，即样

品量的增加，不同生态系统间的多样性分布可能也

会趋于稳定。 

对于不同气候区域的研究而言，Yang 等[39]对黄

山 的 研 究 表 明 ， 黄 山 植 物 多 样 性 指 数

(Shannon-Weiner index)比同处于亚热带的都江堰要

低，他们给出的解释是这是丛枝菌根和环境的共同

选择。Veresoglou 等[40]的研究表明在欧洲温带气候

区域的森林中营养较弱的地方，草本对 AMF 的依

赖性更大；同时 Kauppinen 等[41]在亚北极(Boreal 

and subarctic)地区的研究表明，AMF 在海滨环境中

更多，而 DES (Dark septate endophytic)在森林中更

多。可见在同一气候区域，AMF 的多样性与植物种

类的相关性仍不相同。在本研究中，极北气候区域

的多样性在种的水平上低于温带和亚热带气候区

域，但在属的水平上与温带气候区域相同，却高于

亚热带气候区域，可能是由于极北气候区域的环境

压力较温带和亚热带气候区域高造成的。例如 Liu

等[42]的研究表明在青藏高原高海拔地区的草地仍

然具有较高的多样性(21 种)，略低于 Gai 等[43]的研

究(23 种)，但他们所研究的区域海拔更高，环境条

件可能更不利于 AMF 生存，因此我们推测极端环

境会影响到 AMF 的多样性。而本研究所涉及的    

3 个气候区域中，极北气候区域的整体环境压力高

于温带和亚热带气候区域，因此我们推断可能是环
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境压力导致极北气候区域的 AMF 多样性低于温带

和亚热带气候区域；同时，环境压力也造成极北气

候区域仅有较少特有种(5)的分化，远低于温带气候

区域(41)和亚热带气候区域(44)。 

针对 AMF 多样性和植物多样性的研究历来较

多，且有很多研究[44-46]表明 AMF 对植物物种的依

赖性较大，Krüger 等[47]的研究也表明在矿山区域影

响 AMF 群落多样性的主要因素是植被而非土壤因

素。众所周知，AMF 的侵染是起源于土壤的，因此

土壤中 AMF 的多样性应高于根系。但在本研究中，

植物根系发现的 AMF 多样性在种和属的水平上都

高于土壤，一方面说明在一定情况下寄主植物对

AMF 的影响是巨大的[48]，是宿主植物引起了 AMF

的变化，另一方面说明本研究所收录的数据不足且

存在一定的偏向性。 

对于不同生态系统而言，草地生态系统具有最

高的 AMF 分子多样性，人为生态系统次之，森林

生态系统最少。这可能是由于在生态系统的变迁过

程中，AMF 群落多样性随生态系统而共同变化所

致，刘永俊等[49]研究表明 AMF 是与生态系统的变

化共同进化的，这也可以解释本研究中人为生态系

统具有森林生态系统和草地生态系统所不存在的

特有种的结果。同时，本研究对于不同气候区域的

研究显示，温带气候区域的 AMF 分子多样性最高，

亚热带气候区域居中，极北气候区域最少。众所周

知，随着温度的降低物种多样性呈现降低的趋势，

同时其他环境因子也可能不利于 AMF 的生存，以

至于能够适应该环境的 AMF 物种减少(图 3)。然而，

可能在各个 AMF 属中都有部分种类能够适应该生

态环境，这也许是在极北气候区域，AMF 尽管在属

的水平上有较高的多样性，但在种的水平上多样性

不高的原因。而样品来源的不同也同样会影响 AMF

的分子多样性，本研究中根系发现的 AMF VT 要多

于土壤，这也许与所取样品的根系和土壤未一一对

应有关。 

综上所述，我国具有丰富的 AMF 分子水平上

的多样性，且受到不同气候区域、生态系统以及样

品来源的影响。然而，本研究存在一定的局限性，

主要是目前有关我国 AMF 分子多样性数据的样本

量不足，且存在不同生态系统、不同气候区域等的

不平衡，因此，要反映我国丛枝菌根分子多样性的

整体状况，还需要进行大量研究。基于本研究发现

的问题，我们建议在以后有关 AMF 分子多样性的

研究中应加强 3 个方面的研究：(1) 加大在不同气

候区域、不同生态系统的研究，丰富我国 AMF 的

多样性；(2) 在采样过程中要做好根系和土壤样品

的一一对应关系；(3) 多探究土壤和根系中 AMF 的

对应关系和机理。 
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