
微生物学通报 Aug. 20, 2016, 43(8): 1836−1843 
Microbiology China http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

tongbao@im.ac.cn DOI: 10.13344/j.microbiol.china.150627 
 

                           
Foundation item: National Natural Science Foundation of China (No. 31360125); Graduate Students Research 

Innovation Fund of Inner Mongolia 
*Corresponding author: E-mail: baishulan2004@163.com 

Received: August 19, 2015; Accepted: October 15, 2015; Published online (www.cnki.net): December 11, 2015 
基金项目：国家自然科学基金项目(No. 31360125)；内蒙古自治区研究生科研创新基金项目 

*通讯作者：E-mail：baishulan2004@163.com 
收稿日期：2015-08-19；接受日期：2015-10-15；优先数字出版日期(www.cnki.net)：2015-12-11 

专论与综述 

丛枝菌根真菌物种多样性研究进展 

刘敏1  峥嵘1,2  白淑兰1*  王琚钢1  李龙3  段国珍1 
(1. 内蒙古农业大学林学院  内蒙古 呼和浩特  010019) 

(2. 内蒙古师范大学生命科学与技术学院  内蒙古 呼和浩特  010022) 

(3. 阿拉善林业研究所  内蒙古 巴彦浩特  750306) 

 
 

摘  要：丛枝菌根真菌(Arbuscular mycorrhizal fungi，AMF)在不同生态系统均发挥至关重要的作

用，研究其多样性能够为 AMF 物种资源的保护和利用提供科学依据。AMF 不能被离体纯培养

以及自身的高变异性等因素严重阻碍了对其进行深入研究，随着研究方法的不断改进，尤其是新

一代测序技术的运用，极大加速了人们对 AMF 物种多样性的认识。本文主要从 AMF 分类系统、

不同宿主植物和不同生境中的 AMF 物种多样性及 AMF 物种多样性研究方法(包括形态鉴定、

Sanger 测序和高通量测序)方面介绍 AMF 物种多样性研究进展，并且探讨 AMF 物种多样性研究

中存在的主要问题，认为在今后 AMF 物种多样性研究中不仅要注重运用新的研究手段，还应该

着重解决 AMF 不能离体纯培养的问题。 
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Abstract: Arbuscular mycorrhizal fungi play important roles in different ecosystems of the world, to 
understand the species diversity of AMF could provide scientific basics for conservation and utilization 
of species resources, while the unculturable nature and higher genetic variability of AMF severely 
hampered the further advances of AMF. With the developing of research methods and application of the 
next-generation sequencing technology, it could reveal deeper insights into the AMF species diversity. 
This paper reviewed the advances in AMF classification systems, AMF species diversity in different 
host plants and habitats, and research methods (including morphological identification, Sanger 
sequencing and high throughput sequencing) of AMF species diversity and main problems that 
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occurred in the study of AMF species diversity were also discussed. It was considered that not only 
new research technologies should be applied to study AMF species diversity in the future, but also the 
problem of unculturable nature of AMF should be concerned. 

Keywords: Arbuscular mycorrhizal fungi, Species diversity, Morphological identification, Sanger 
sequencing, High throughput sequencing 

丛枝菌根真菌(Arbuscular mycorrhizal fungi，

AMF)能与大多数陆生植物根系形成菌根共生体，

占土壤微生物总生物量的 10%以上[1]。AMF 从宿主

植物获得碳水化合物，同时为植物带来一系列好

处：如促进宿主植物对养分的吸收，尤其是磷[2]；

促进植物的生长；提高植物对干旱、重金属和盐碱

的耐受性；还能增强土壤的稳定性与保水性[3]。此

外，AMF 的存在及多样性是影响植物群落结构、多

样性和生产力的主要决定因素[4]，尤其是在退化生

态系统中，AMF 在植被恢复及重建过程中发挥着至

关重要的作用。鉴于 AMF 具有重要的生理生态功

能，并且在生态系统，尤其是退化生态系统中发挥

的巨大作用，研究其物种多样性能为 AMF 物种资

源的保护和利用奠定科学基础。本文主要综述了近

年来 AMF 物种多样性研究进展，并探讨了当前

AMF 物种多样性研究中存在的主要问题及今后的

研究方向，希望能够为研究者提供必要参考。 

1  AMF 分类系统 

化石证据显示，AMF 大约起源于 4 亿年前[5]，

Tulasne 兄弟[6]首次依据孢子形态对 Glomus 属及属

中 的 两 个 种 (Glomus microcarpum 和 G. 

macrocarpum)进行了描述，此后Gerdemnn和Trappe 

(1974)[7]、Morton 和 Benny (1990)[8]、Schüβler 等

(2001)[9]、Walker 等(2007)[10]、Schüβler 等(2010)[11]、

Oehl 等(2011)[12]、Redecker 等(2013)[13]分别对 AMF

分类系统进行了修订。依据最新的分类系统[11,13]和

网 络 上 公 布 的 详 细 AMF 分 类 列 表

(http://schuessler.userweb.mwn.de/amphylo/，2013.11)，

将 AMF 分为 1 纲 4 目 11 科 25 属 259 种(表 1)。 

2  不同宿主植物 AMF 物种多样性研究进展 

AMF 能与 80%以上的陆生植物根系形成菌根

共生体，虽然目前研究一般认为 AMF 与宿主植物

间无严格的专一性，但很多研究证实，即使在同一 

 
表 1  丛枝菌根真菌最新分类系统 

Table 1  Updated classification system of arbuscular mycorrhizal fungi (AMF) 

纲 

Class 

目 

Orders 

科 

Families 

属 

Genera 

Glomeraceae Glomus, Funneliformis, Rhizophagus, Sclerocystis, SeptoglomusGlomerales 

Claroideoglomeraceae Claroideoglomus 

Gigasporaceae Cetraspora, Dentiscutata, Gigaspora, Intraornatospora, 
Paradentiscutata, Racocetra, Scutellospora 

Acaulosporaceae Acaulospora 

Pacisporaceae Pacispora 

Diversisporaceae Diversispora, Corymbiglomus, Otospora, Redeckera, Tricispora

Diversisporales 

Sacculosporaceae Sacculospora 

Paraglomerales Paraglomeraceae Paraglomus 

Geosiphonaceae Geosiphon 

Ambisporaceae Ambispora 

Glomeromycetes 

Archaeosporales 

Archaeosporaceae Archaeospora 

 



1838 微生物学通报 Microbiol. China 2016, Vol.43, No.8 

  

Tel: 010-64807511; E-mail: tongbao@im.ac.cn; http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

生境中，不同种类宿主植物根内或根际土壤中 AMF

物种多样性均存在较大差异，说明不同宿主植物会

影响 AMF 物种多样性水平。张伟等[14]依据孢子形

态鉴定对海南八门湾 8 种红树根际土壤中 AMF 物

种多样性进行了研究，共分离鉴定出 AMF 4 属

16 种，优势属为 Glomus 和 Acaulospora，首次在红

树植物根际土壤中分离到Gigaspora和Fuscutata两

属，还发现了我国 AMF 新记录种 F. savannicola。

Öpik 等[15]对俄罗斯北部针叶林与落叶阔叶林之间

的过渡性森林 10 m ×10 m 样方中的 10 种植物根系

内 AMF 物种多样性进行了调查，共发现了 47 个

AMF 类群，几乎是整个森林中植物物种数量。Wang

等[16]调查了中国漳州 20 种药用植物根系及根际土

壤中 AMF 分布，共发现 AMF 66 种，Glomus 为优

势属，G. melanosporum、Acaulospora scrobiculata、

G. etunicatum 、 Funneliformis mosseae 和 G. 

rubiforme 为优势种。Higo 等[17]调查了覆盖条件下

小麦(Triticum aestivum)、大麦(Hordeum vulgare)、

豌豆(Pisum sativum)、长柔毛野豌豆(Vicia villosa)

根系内 AMF 群落，发现不同作物根系内 AMF 种类

及多样性是不同的。但是，也有研究指出，AMF 多

样性会影响植物群落组成。因此，AMF 物种多样性

与宿主植物物种多样性是一种相辅相成的关系[18]。 

3  不同生境中 AMF 物种多样性研究进展 

AMF 具有很强的适应性，在地球不同生态系统

中几乎都有分布。热带雨林、高原、农田、沙漠、

湿地、干热河谷、重金属污染区、盐碱地、红树林、

冻土等生态系统中都检测到 AMF 的存在。Zangaro

等[19]研究了巴西南部大西洋热带雨林中的 AMF 物

种多样性，发现根系的营养状况显著影响 AMF 群

落，生长季节的 AMF 物种多样性要高于非生长季

节。Estrada 等[20]调查了地中海沙丘和盐碱环境中代

表性植物 Asteriscus maritimus 根际土壤中 AMF 物

种多样性，发现这两个生境中 AMF 物种多样性是

相似的，但在盐碱环境中孢子密度要比沙丘高 6 倍。

王琚钢等[21]研究了内蒙古西部沙漠地区蒙古扁桃

(Prunus mongolica)根际土壤中 AMF 物种多样性， 

共鉴定出 AMF 4 属 11 种和 1 个未知种，优势种为

Acaulospora rehmii 和 Glomus mosseae。Wei 等[22]

对中国南部 4个废弃锑矿区和 1个相邻区域的AMF

物种多样性和群落组成进行了研究，发现 AMF 物

种多样性随锑浓度升高而降低，锑污染是影响 AMF

群落结构的主导因素。Alguacil 等[23]研究了委内瑞

拉莫罗科伊国家公园内 4 个珊瑚礁上的海葡萄

(Coccoloba uvifera)根际土壤 AMF 物种多样性，发

现 AMF 物种多样性及群落分布与年平均降雨量、

珊瑚礁的土地面积以及土壤理化性质显著相关。

Varga 等[24]在沼泽地内沿潮汐梯度对红树植物根系

中的 AMF 进行了研究，发现潮水持续时间是影响

AMF 物种多样性的重要因素，并且 AMF 群落对生

境存在偏好性。Wang 等[25]对芬兰北部北极地区的

AMF 群落进行了研究，共发现 18 个 AMF 种，优

势种为 Acaulospora undulate 和 Ambispora fennica，

而且 AMF 多样性和丰富度要低于其他地区。到目

前为止，还没有学者研究南极地区的 AMF 物种多

样性，只有 Phipps 等[26]对化石中 Glomerales 目的

Glomineae 和 Gigasporineae 两个亚目的菌丝和丛枝

泡囊结构进行了详细描述，证实了早在三叠纪就有

AMF 与 Antarcticecas 根系形成共生关系。值得注意

的是，在不同生态系统中，AMF 的优势群落会存在

差异，如在热带雨林中， AMF 优势群落为

Scutellospora、Acaulospora 和 Glomus[19]；在干旱生

态 系 统 中 ， AMF 优 势 群 落 为 Septoglomus 、

Acaulospora 和 Glomus[20,27]；在农业生态系统中，

AMF 优势群落为 Glomus[28-29]；在水生生态系统中，

AMF 优势群落为 Glomus 和 Acaulospora[14,24]；在寒

冷地区，AMF 优势群落为 Acaulospora、Entrospora

和 Glomus[25,30]，这些不同的优势 AMF 群落组合

能够帮助植物适应不同的生态系统，特别是极端

生境。 

4  基于形态鉴定的 AMF 物种多样性研究
进展 

利用传统方法研究AMF物种多样性主要是对
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宿主植物根际土壤中孢子进行形态学鉴定。刘声[31]

对鄂尔多斯高原不同生境中锦鸡儿属植物根际土

壤中的AMF物种多样性进行了研究，共分离到AMF 

24种，发现锦鸡儿属不同种的AMF种类和多样性会

有所不同。Wang等[32]运用孢子形态鉴定方法研究

了不同海拔梯度柑橘根际土壤中AMF物种多样性，

发现物种丰富度和多样性指数随海拔升高呈现不

断下降的趋势。de Silva等[27]首次对巴西半干旱环境

(干旱森林、过渡区和潮湿森林)的AMF物种多样性

进行了形态学研究，共发现50个AMF种，并指出在

局部范围内影响AMF物种多样性的主导因素是土

壤与植被类型，其次是季节，干季AMF物种多样性

要明显高于湿季。但随着分子技术的运用，形态学

鉴定逐渐显现出以下缺点：(1) 到目前为止尚不能

解决AMF离体纯培养的问题，最接近的胡萝卜根培

养体系也只能算是半纯培养，这就无法运用形态学

研究宿主植物根系中AMF物种多样性[33]。(2) 形态

学的研究对象是宿主植物根际土壤中的AMF孢子，

但由于采样时间、宿主植物的不同生长阶段、土壤

中取食AMF孢子生物类群的存在、有些AMF种不产

生孢子或者产生形态相似的孢子等因素，导致根际

土壤中的孢子不能够精确地反映出所有的AMF类

群。(3) AMF孢子在不同生长环境中存在着一定的

形态特征差异，这就需要研究者具备熟练的鉴定技

能。通常情况下，分析一个土壤样本需要花费3−6 h，

尤其是潮湿土壤中的孢子存在严重退化现象，往往

需要重复分析[34]。(4) 孢子形态学鉴定的主要依据

是网站和著作中提供的图片，且大部分为示意图，

与实际操作中显微镜下观察到的孢子存在偏差，因

此鉴定也相对困难[35]。虽说形态学研究具有一些缺

点，但AMF物种多样性研究的最终目的是保护AMF

物种资源并将其运用到实践生产中，这就需要依靠

传统形态学鉴定以及富集培养，因此形态学方法在

AMF物种多样性研究和应用中是不可缺少的。当前

针对AMF物种多样性的研究大多数都集中在理论

层面，为避免形态学鉴定潜在的缺点，分子技术已 

被广泛用于评估土壤及根系中AMF物种多样性。 

5  基于分子技术的AMF物种多样性研究
进展 

5.1  AMF 分子标记区域 

Simon 等[36]首次将以 PCR 为基础的分子生物

学方法运用到 AMF 物种多样性研究中，大大加深

了人们对 AMF 物种多样性的认识，尤其是宿主植

物根系中的 AMF。利用分子技术研究 AMF 物种多

样性一般是基于 rRNA 基因的不同区域，主要包括

局部小亚基(Small subunit，SSU)、内转录间隔区

(Internal transcribed spacers，ITS，包括 ITS1、5.8S

和 ITS2)、部分大亚基(Large subunit，LSU) 3 个部

分，将这 3 个区域单独或者组合起来就能用作确定

AMF 物种、进行系统发育分析的分子标记。由于不

同区域具有不同的 AMF 物种辨别能力和确定公共

数据库中 AMF 序列的能力[37]，所以，在分子研究

中选择合适的 rRNA 基因标记区域是至关重要的。

ITS rRNA 基因区域由于能提供大量的 AMF 变异序

列，因而可以很好地评估 AMF 物种多样性。

Redecker[38]设计了针对该区域的引物，在 AMF 物

种丰富度比较低时也具有较高的灵敏度，有助于发

现样本中非优势 AMF 物种。SSU rRNA 基因区域

是当前分子生物学研究中使用最广泛的分子标记

区域，相对于 ITS 区域来讲，该区域具有较低的变

异性，能够将球囊菌门(Glomeromycota)汇聚成一个

单独数据集，有利于进行系统发育分析。针对该基

因 设 计 的 引 物 包 括 NS31-AM1[36,39] 、

AMV4.5NF-AMDGR[40] 、 AML1-AML2[41] 、

NS31-AML2[36,41]，这些引物能排除共扩增的植物

DNA 及非目标真菌[42]。LSU rRNA 区域检测 AMF

物种多样性的能力几乎可以与 ITS 区域相媲美[37]，

针对该区域设计的引物包括 FLR3-LSUmBr[43]和

Glo454-NDL22[44-45]，此外，Krüger 等[43]认为扩增

1 500 bp rRNA 基因长度能足够好地在种水平上研

究 AMF 物种多样性，涵盖了部分 SSU 区域、整个

ITS 区域和局部 LSU 区域，该引物系统相较于其他
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引物来说具有较高的 AMF 物种多样性，但是由于

其扩增的 DNA 片段长度过长，在实际研究中应用

较少。 

5.2  Sanger 测序 

Sanger测序技术的一般流程是先提取土壤或宿

主植物根系 DNA，选择合适的特异性引物进行 PCR

扩增，对混合基因片段进行分离，测定目的片段

DNA 序列，进行系统发育分析，达到鉴定 AMF 的

目的。近几年来，经常使用的 Sanger 测序技术主要

包括变性梯度凝胶电泳 (Denaturing gradient gel 

electrophoresis，DGGE)、限制性片段长度多态性

(Restriction fragment length polymorphism，RFLP)、

末 端 限 制 性 长 度 多 态 性 (Terminal-restriction 

fragment length polymorphism，T-RFLP)、单链结构

多态性(Single-strand conformation polymor-phism，

SSCP)。Corredor 等[46]利用 DGGE 技术研究了短轮

伐期集约栽培的健康与患病柳树的 AMF 物种多样

性变化情况，指出 AMF 群落变化影响着植物的健

康状况，在健康和患病植物间 DGGE 图谱和主要条

带序列是不同的。Senés-Guerrero 等[47]利用 RFLP

技术对不同海拔高度的马铃薯根系及根际土壤中

AMF 物种多样性进行了调查，发现植物根系与根际

土壤中 AMF 物种多样性存在较大差异，最高的

AMF 物种多样性出现在高海拔地区。Bainard 等[48]

利用 T-RFLP 技术发现在林木与玉米套种田地的土

壤中，AMF 物种多样性和丰富度要明显高于单独种

植玉米的田地，而且 AMF 群落组成也存在显著差

异。Wetzel 等[34]利用 T-RFLP 技术和形态学方法研

究了耕作和免耕地区的 AMF 物种多样性，发现

T-RFLP 技术能更好地区分 AMF 类群，很好地检测

出 AMF 群落组成和物种多样性变化。SSCP 技术与

上面 3 种分子标记技术是不同的，它是利用 DNA

单链的构象差异将大小相同但是序列不同的 DNA

片段进行分离，能够比较灵敏地检测出只有几个碱

基差异的 DNA 片段。Stukenbrock 等[49]利用 SSCP

技术研究了农业生态系统中 3 个 AMF 种群(Glomus 

mosseae、G. caledonium 和 G. geosporum)的遗传变 

异数量和分布情况，结果发现这 3 个种群的孢子基

因型都是独一无二的，并没有发生基因重组，不同

土壤管理措施会对 AMF 种群遗传结构产生影响。

虽然，当前大部分 AMF 物种多样性数据是利用

Sanger 测序方法获得的，该方法也能在很大程度上

弥补形态学方法的缺陷，但也存在着一些不容忽视

的问题。一方面，由于成本问题，运用该方法不能

对全球不同地理区域和生态系统的 AMF 物种多样

性进行大规模调查；另一方面，由于该方法提供的

测序数据较少，所以不能完全检测出样本中的

AMF，特别是比较稀有的群落。 

5.3  高通量测序技术 

Öpik等首次利用454焦磷酸测序技术调查了自

然生境中的 AMF 物种多样性，使 AMF 物种多样性

研究进入一个新的阶段[15]。相较于 Sanger 测序，454

焦磷酸测序技术以较低的成本提供更多的序列数

据，能评估复杂的 AMF 群落，便于发现非优势 AMF

种类[15]。近年来，焦磷酸测序技术被广泛运用到不

同生态系统的 AMF 物种多样性研究中。van Geel

等[50]利用 454 焦磷酸测序技术和模拟生物学方法

(In silico)对已运用到 AMF 研究中的 6 对引物

(NS31-AM1、AMV4.5NF-AMDGR、AML1-AML2、

NS31-AML2、FLR3-LSUmBr 和 Glo454-NDL22)进

行了系统的评估，为今后选择合适的特异性引物研

究 AMF 物种多样性及群落特征提供了科学指导。

Bainard 等[51]利用 454 焦磷酸测序技术对加拿大草

原地区的 AMF 物种多样性进行研究，发现土地利

用方式显著影响 AMF 物种多样性和群落组成，而

土壤类型几乎对该地区的 AMF 群落没有影响。

Xiang 等[28]也发现不同的土地利用方式会显著影响

AMF 物种多样性。此外，不同的管理方式和增施额

外的氮磷肥也会使农业生态系统中 AMF 物种多样

性发生变化：de Beenhouwer 等[52]发现集约化管理

的小叶咖啡(Coffee arabical)林和天然咖啡林，AMF

物种多样性具有较大差异，并且天然咖啡林中 AMF

群落组成是比较独特的，从 AMF 角度为咖啡天然 
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林的保护提供了依据。Lin 等[29]利用 454 焦磷酸测

序技术对中国北方长期平衡施肥的农田土壤中

AMF 物种多样性进行了研究，发现长期施氮磷肥会

显著降低 AMF 物种多样性和丰富度，并会导致

AMF 群落结构发生转变。Hiiesalu 等[53]利用 454 焦

磷酸测序技术研究了北美草原上维管束植物与

AMF 物种丰富度之间的关系，发现 AMF 丰富度与

植物物种的丰富度呈显著正相关，与植物地下部分

生物量和总生物量呈负相关，为 AMF 种类与宿主

植物物种丰富度之间的关系提供了来自于自然生

态系统的证据。随着焦磷酸测序技术在 AMF 研究

中应用范围的不断扩大，极大加深了人们对不同生

态系统中 AMF 物种多样性的认识。但不幸的是，

Roche 公司于 2013 年底停止了相关服务及试剂生

产，这对利用焦磷酸技术研究 AMF 物种多样性是

一个很大的挑战。此外，该技术也存在一定缺陷，

与当前在细菌与真菌多样性研究中广泛使用的新

技术 Illumina MiSeq 和 Ion Torrent PGM 测序相比，

焦磷酸测序技术产生最低的通量(70 Mb/run)和最高

的错误序列，并且其成本也很高[54]。 

6  展望 

随着新技术的不断发展，人们对于 AMF 物种

多样性的研究也会逐渐深入，笔者认为在今后 AMF

物种多样性研究中应着重关注以下 3 个方面： 

(1) 分子技术特别是高通量测序技术的运用为

AMF 物种多样性研究带来了很大的机遇，研究者通

常会依据自己的实际情况选择引物，但不同的引物

具有不同的潜在特异性和扩增能力[50]，导致描述

AMF 群落时会出现偏差，就很难利用同一标准对不

同研究结果进行比较。此外，新的测序技术如

Illumina MiSeq 测序被广泛运用到细菌和真菌多样

性研究中，但由于其测序长度较短，很少有 AMF

特异性引物适合该平台，导致该方法没有被广泛运

用到 AMF 物种多样性研究中。然而，该测序平台

具有无可比拟的优势，比如测序速度快、数据量大、

产生错误序列的比例和花费的成本低等[54]。因此，

若能设计出更多合适的引物来匹配新的测序平台，

将会极大加深人们对 AMF 物种多样性的认识，这

是今后研究者需要解决的重要问题。 

(2) 要深入开展全球各生态系统中 AMF 物种

多样性研究，尤其是极端环境中的 AMF 种类，研

究 AMF 物种多样性与不同环境因子之间的关系及

AMF 对不同环境的适应性，为 AMF 物种资源的保

护和利用奠定基础。虽然，当前 AMF 物种多样性

研究已遍布了除南极洲外的其他大洲[55]，但是关于

冻土区及高寒区等极端环境的报道却较少，AMF

能在极端环境条件下存活具有怎样适应机制的报

道更少，这就需要进行深入调查研究，挖掘并利用

好这些极端环境中独特的 AMF 物种。 

(3) 利用形态学方法结合分子生物学方法对

AMF 物种多样性进行研究，尤其需要着重解决

AMF 离体纯培养的问题。虽然分子技术的运用极大

地促进了 AMF 物种多样性研究，但通过分子手段

得到的仅仅是 AMF 分子序列，这对于 AMF 物种多

样性的评估和理论研究是非常便利的，而对 AMF

资源的保护和利用均需依靠形态学方法，从这个意

义上讲，将形态学与分子手段相结合才能更好地研

究 AMF 物种多样性。更重要的是，当前还没有解

决 AMF 离体纯培养的问题，最接近的胡萝卜根培

养体系也只能算是半培养，如何解决 AMF 离体纯

培养技术这一瓶颈，可能是 AMF 物种资源保护与

利用这一领域的主题。所以，不仅要在理论上加大

对 AMF 物种多样性的研究力度，更加全面详细地

研究不同生态系统中的 AMF 物种多样性，还要考

虑将 AMF 物种资源大规模运用到实践生产中，尤

其是一些独特生境中的 AMF 种类，这就迫切需要

解决 AMF 离体纯培养问题，从 AMF 角度为特殊

生态系统的植被保护和恢复提供科学依据。 
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