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青枯病易感和钝感桑树品种根际土壤真菌群落结构比较

肖　 健ꎬ 黄小丹ꎬ 杨尚东ꎬ 屈达才∗

( 广西大学 农学院ꎬ 植物科学国家级实验教学示范中心ꎬ 南宁 ５３０００４ )

摘　 要: 为研究青枯病易感和钝感桑树品种植株根际土壤真菌群落组成ꎬ该研究以 ＩＴＳ１Ｆ 和 ＩＴＳ２Ｒ 为引物ꎬ基
于高通量测序技术对桑树青枯病易感品种(台湾长果桑ꎬＳＭ)和桑树青枯病钝感品种(桂桑 １２ 号ꎬＩＭ)植株根

际土壤真菌群落结构进行分析ꎮ 结果表明:(１)两个品种间指示真菌丰富度的 ＡＣＥ、Ｃｈａｏ１ 指数及表征多样性

的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数无显著差异ꎬ门分类水平ꎬ被孢霉门(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ)和球囊菌门(Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ)是青枯病

钝感桑树品种植株根际土壤中特有的优势真菌门ꎻ而属分类水平ꎬＡｐｉｏｔｒｉｃｈｕｍ、地丝菌属(Ｇｅｏｔｒｉｃｈｕｍ)、足放线

病菌属(Ｓｃｅｄｏｓｐｏｒｉｕｍ)和腐质霉属(Ｈｕｍｉｃｏｌａ)等是青枯病易感桑树品种植株根际土壤中富集的特有优势真菌

属ꎮ (２)青枯病易感桑树品种植株根际土壤中ꎬ缺失了被孢霉门、球囊菌门真菌ꎬ以及被孢霉属(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ)、
镰刀菌属(Ｆｕｓａｒｉｕｍ)、曲霉菌属(Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ)和毛壳菌属(Ｃｈａｅｔｏｍｉｕｍ)等具有生防功能的优势真菌门属ꎬ可能

是其易感青枯病的重要原因ꎮ (３)根据真菌群落对同类环境资源的利用途径进行功能预测发现ꎬ青枯病易感

桑树品种根际土壤中ꎬ富集了相对较多的病理营养型和腐生营养型真菌ꎻ而青枯病钝感桑树品种根际土壤中ꎬ
富集了相对丰富的共生营养型真菌ꎮ (４)特有真菌数量更为丰富的土壤真菌 ＯＴＵ 分类水平ꎬ可能是青枯病钝

感桑树品种田间表现出更强抗性的重要原因ꎮ 可见ꎬ在青枯病钝感桑树品种植株根际土壤中ꎬ富集的被孢霉

属、镰刀菌属、曲霉菌属和毛壳菌属等优势特异真菌属ꎬ具有作为拮抗桑树青枯病备选菌属的潜力ꎮ
关键词: 青枯病ꎬ 桑树ꎬ 根际土壤ꎬ 真菌群落结构ꎬ 高通量测序
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Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｗｉｌｔ (Ｍｕｌｂｅｒｒｙ ｂａｃｔｅｒｉａｌ)ꎬ ｍｕｌｂｅｒｒｙ (Ｍｏｒｕｓ ａｌｂａ)ꎬ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌꎬ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅꎬ
ｈｉｇｈ ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ

　 　 桑青枯病(Ｍｕｌｂｅｒｒｙ ｂａｃｔｅｒｉａｌ)是由青枯劳尔氏

菌(Ｒａｌｓｔｏｎｉａ ｓｏｌａｎａｃｅａｒｕｍ)引起的一种毁灭性土传

病害ꎬ会对桑蚕生产产生毁灭性危害(白利叶等ꎬ
２０１６)ꎮ 广西壮族自治区是我国重点蚕区ꎬ桑园面

积占全国桑园总面积 ３０％以上ꎮ 近年来ꎬ桑青枯

病在广西全区范围内蔓延较快ꎬ局部桑园发病严

重ꎬ并出现桑园缺株和面积骤减等现象ꎬ已经严重

制约广西桑蚕产业发展(肖健等ꎬ２０２１)ꎮ
在农业生产中ꎬ为了减少各种病害带来的重

大损失ꎬ目前常用的经济且环保的方法是选育作

物抗病品种或利用抗病基因增加作物抗病性ꎮ 但

是ꎬ植物防御病害能力与其正常生长发育是一对

矛盾体ꎬ为了提高其抗病害能力ꎬ植物通常会以牺

牲自己部分生长发育为代价ꎬ将更多的能量转移

到防御机制上(Ｇａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２１)ꎮ 因此ꎬ平衡植物

生长和防御之间的矛盾是实现作物抗病增产的关

键ꎬ探究其调控机制亦成为当前研究的热点和难

点ꎮ Ｙｏｎｅｙａｍａ (２０１９)研究发现ꎬ植物可以通过与

微生物建立共生关系来获取营养ꎬ以克服营养限

制的困难ꎮ 植物从微生物中获取营养ꎬ反过来又

向微生物提供碳水化合物ꎮ 同时ꎬ为了调节共生

关系ꎬ植物会产生和释放化学信号ꎮ Ｃｏｍｐａｎｔ 等
(２０１９)研究也表明ꎬ植物会通过招募有益的微生

物来改善植物的生长、健康和抗压能力ꎮ
根际－土壤之间的相互反馈作用被认为是植

物群落动态与营养循环的主要驱动力(Ｋｕｌｍａｔｉｓｋｉ
ｅｔ ａｌ.ꎬ２００８)ꎮ 根际土壤微生物既可通过养分竞

争、拮抗作用和诱导系统抗性等机制抑制土壤中

病原菌防止病害的发生ꎬ促进植物的生长发育

(Ｂｏｎｉｌｌａ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１２ꎻＢａｋｋｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１３)ꎬ也可通

过积 累 大 量 的 病 原 菌 导 致 植 株 的 感 染 死 亡

(Ｓａｎｔｈａｎａｍ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１５)ꎮ 研究表明ꎬ众多土传病

害的发生与微生物有非常密切的关系ꎮ 王茹华等

(２００７)研究发现ꎬ植物对土传病害表现出的抗性

与根际真菌有密切关系ꎻ刘先良(２０１４)和董朝霞

等(２０１９)研究发现ꎬ接种丛枝菌根真菌能提高植

００１２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



株对青枯病的抗性并能促进植株生长ꎻ龚云丽等

(２０２０)研究发现ꎬ丛植菌根真菌会抑制青枯雷尔

氏菌引起的姜瘟病ꎻ张深(２００７)通过平板拮抗实

验从烟草中筛选出 １５ 个对青枯病有抑制作用的

菌株ꎬ其中分泌抗菌活性物质最强的 ２ 株均为真

菌菌株ꎻ董夏伟(２０１１)从 ５９ 株真菌中分离出的烟

曲霉 ( Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ ｆｕｍｉｇａｔｕｓ ) 和 浅 黄 新 萨 托 菌

(Ｎｅｏｓａｒｔｏｒｙａ ａｕｒｅｏｌａ)对烟草青枯病菌有较好抑制

作用ꎻ黎起秦等(１９９９)筛选到 ５ 株经鉴定属于康

氏木霉菌的真菌ꎬ它们对西瓜枯萎病、番茄青枯病

有抑制活性ꎬ并且在人工接种条件下仍有防效ꎮ
本课题组基于长期的田间调查发现ꎬ在本校

桑园教学基地中ꎬ台湾长果桑品种极易受青枯病

危害且普遍存在ꎻ同一块桑园ꎬ与青枯病易感桑树

品种相邻的桂桑 １２ 号未曾发现过青枯病易感症

状ꎮ 青枯病钝感品种是否通过招募有益的微生物

来提高抗性和强化根际微环境生防能力ꎬ其不易

感染青枯病的原因是否与其根际特有微生物的富

集有关等问题均有待研究ꎮ 因此ꎬ本研究以青枯

病易感桑树品种(台湾长果桑)和钝感桑树品种

(桂桑 １２ 号)为对象ꎬ基于高通量测序技术ꎬ比较 ２
个桑树青枯病抗性不同品种植株根际土壤真菌群

落结构特征ꎬ旨在探究青枯病易感桑树品种易感

青枯病的生态机制ꎬ为筛选青枯病的拮抗微生物

以及构建生态防控桑树青枯病技术体系提供理论

依据和技术支撑ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 试验地概况

广西壮族自治区南宁市广西大学农学院教学

实习基地(１０８°１７′１４″ Ｅ、２２°５１′１７″ Ｎ)ꎬ土壤类型

为赤红壤ꎬ土壤 ｐＨ ５.７９ꎬ含有机质 ６.７５ ｇｋｇ￣１ꎬ全
氮 ０.８４ ｇｋｇ￣１ꎬ全磷 ０.５３ ｇｋｇ￣１ꎬ全钾 １４.５４ ｇ
ｋｇ￣１ꎬ碱解氮 ５７. ４５ ｍｇｋｇ￣１ꎬ速效磷 ３. ３９ ｍｇ
ｋｇ￣１ꎬ速效钾 ８１. ７７ ｍｇｋｇ￣１ꎮ 当地年平均气温

２１.７ ℃ ꎬ属亚热带季风气候ꎬ阳光充足ꎬ雨量充沛ꎬ
年均降雨量达 １ ６００ ｍｍꎮ
１.２ 样品采集

２０２０ 年 ６ 月ꎬ于广西大学农学院教学实验桑

园随机采集青枯病易感(台湾长果桑ꎬ６ ａꎬＳＭ)和

钝感(桂桑 １２ 号ꎬ６ ａꎬＩＭ)品种植株根际土壤样

品ꎮ 采用五点取样法ꎬ随机选取青枯病易感桑树

品种和钝感桑树品种各 ３ 株ꎬ以每株桑树为中心ꎬ
直径 ６０ ｃｍ 左右ꎬ挖取植株地下 １０ ~ ６０ ｃｍ 根系ꎬ
抖落根系上的大块土壤后ꎬ收集附着在根系表面

的土壤于样品袋中ꎬ共 ６ 个土样ꎬ放入冰盒带回实

验室ꎬ放入－８０ ℃ 冰箱中保存ꎮ 干冰保存送至测

序公司提取 ＤＮＡꎬ进行高通量测序ꎮ
１.３ 土壤真菌多样性分析

土壤总 ＤＮＡ 抽提根据 Ｆａｓｔ ＤＮＡ® ＳＰＩＮ Ｋｉｔ ｆｏｒ
Ｓｏｉｌ 试剂盒(ＭＰ ＢｉｏｍｅｄｉｃａｌｓꎬＵ.Ｓ.)操作说明进行ꎬ
ＤＮＡ 浓度和纯度使用 ＮａｎｏＤｒｏｐ ２０００ 分光光度计

(Ｔｈｅｒｍｏ Ｆｉｓｈｅｒ Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃꎬ Ｕ. Ｓ.) 进行检测ꎮ 利用

１％琼脂糖凝胶电泳检测 ＤＮＡ 提取质量ꎬ并以提取

的土 壤 微 生 物 ＤＮＡ 为 模 板ꎬ 选 用 ＩＴＳ１Ｆ ( ５′￣
ＣＴＴＧＧＴＣＡＴＴＴＡＧＡＧＧＡＡＧＴＡＡ￣３′) 和 ＩＴＳ２Ｒ ( ５′￣
ＧＣＴＧＣＧＴＴＣＴＴＣＡＴＣＧＡＴＧＣ￣３′)为引物对真菌 ＩＴＳ
区进行 ＰＣＲ 扩增ꎮ 常规方法回收 ＰＣＲ 产物ꎬ并进

行纯化、检测定量ꎮ
将同一样本的 ＰＣＲ 产物混合后使用 ２％琼脂糖

凝 胶 回 收 ＰＣＲ 产 物ꎬ 利 用 ＡｘｙＰｒｅｐ ＤＮＡ Ｇｅｌ
Ｅｘｔｒａｃｔｉｏｎ Ｋｉｔ ( Ａｘｙｇｅｎ Ｂｉｏｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ Ｕｎｉｏｎ Ｃｉｔｙꎬ ＣＡꎬ
ＵＳＡ)进行回收产物纯化ꎬ２％琼脂糖凝胶电泳检

测ꎬ并用 ＱｕａｎｔｕｓＴＭ Ｆｌｕｏｒｏｍｅｔｅｒ ( ＰｒｏｍｅｇａꎬＵＳＡ)对

回收产物进行检测定量ꎮ 基于 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 平台

( ＩｌｌｕｍｉｎａꎬＳａｎＤｉｅｇｏꎬＵＳＡ)标准操作规程ꎬ将纯化

后的扩增片段构建文库ꎮ 利用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 公司的

Ｍｉｓｅｑ ＰＥ３００ 平台进行测序(上海美吉生物医药科

技有限公司)ꎮ
原始测序序列使用 Ｔｒｉｍｍｏｍａｔｉｃ 软件进行质

控ꎬ使用 ＦＬＡＳＨ 软件进行拼接ꎬ设置 ５０ ｂｐ 的窗

口ꎬ去除质控后长度低于 ５０ ｂｐ 的序列ꎬ根据重叠

碱基 ｏｖｅｒｌａｐ 将两端序列进行拼接ꎬ根据序列首尾

两端的 ｂａｒｃｏｄｅ 和引物将序列拆分至每个样本ꎬ使
用 ＵＰＡＲＳＥ ( ｖｅｒｓｉｏｎ ７. １ ｈｔｔｐ: / / ｄｒｉｖｅ５. ｃｏｍ /
ｕｐａｒｓｅ / )软件根据 ９７％的相似度对序列进行 ＯＴＵ
聚类并剔除嵌合体ꎬ生成 ＯＴＵ 表格ꎬ利用 ＲＤＰ
ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ(ｈｔｔｐ: / / ｒｄｐ.ｃｍｅ.ｍｓｕ. ｅｄｕ / )对每条序列进

行物种分类注释ꎬ比对 Ｓｉｌｖａ 数据库ꎬ设置比对阈值

为 ７０％ꎮ 获得分类学信息和各个样本在各分类水

平上的群落组成ꎬ用图形进行可视化表示ꎬ使用

Ｕｓｅａｒｃｈ 和 Ｍｏｔｈｕｒ 软 件 分 别 进 行 ＯＴＵ 丰 度 和

Ａｌｐｈａ 多样性计算ꎬ得到样品物种信息ꎮ
１.４ 数据统计分析

利用 Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ Ｅｘｃｅｌ ２０１９ 软件进行数据计算ꎬ

１０１２１２ 期 肖健等: 青枯病易感和钝感桑树品种根际土壤真菌群落结构比较



用 ＩＢＭ ＳＰＳＳ Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ２１ 软件进行方差分析ꎬ使用

独立样本 ｔ 检验进行显著性检验(Ｐ<０.０５)ꎬ并利

用上海美吉生物医药科技有限公司的 Ｉ￣ｓａｎｇｅｒ 云

数据分析平台进行在线数据分析ꎮ 平均数据以

“平均数±标准差”表示ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 青枯病不同抗性桑树品种植株根际土壤真菌

Ａｌｐｈａ 多样性分析

由表 １ 可知ꎬ青枯病易感桑树品种植株根际土

壤中ꎬ指示真菌丰富度的 ＡＣＥ 指数和 Ｃｈａｏ１ 指数

与钝感桑树品种植株根际土壤之间并不存在显著

差异ꎻ指示真菌多样性的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数在青枯病不

同抗性桑树品种之间亦无显著差异ꎮ 这表明相同

非胁迫条件下ꎬ青枯病易感和钝感桑树品种植株

根际土壤的真菌多样性与丰富度并不存在显著

差异ꎮ

表 １　 青枯病易感和钝感桑树品种植株

根际土壤真菌群落 Ａｌｐｈａ 多样性分析
Ｔａｂｌｅ １　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｆｕｎｇｉ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｅｎｓｉｔｉｖｅ ａｎｄ ｉｎｓｅｎｓｉｔｉｖｅ
ｍｕｌｂｅｒｒｙ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｔｏ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｗｉｌｔ

样本
Ｓａｍｐｌｅ

香农指数
Ｓｈａｎｎｏｎ
ｉｎｄｅｘ

ＡＣＥ 指数
ＡＣＥ
ｉｎｄｅｘ

Ｃｈａｏ１ 指数
Ｃｈａｏ１
ｉｎｄｅｘ

覆盖率
Ｃｏｖｅｒａｇｅ

易感品种
ＳＭ

２.４７±
１.８２ａ

４６５.０１±
１４２.２２ａ

４７１.９５±
１４１.１３ａ ０.９９８ ６

钝感品种
ＩＭ

３.６８±
０.４７ａ

５９８.５４±
１４.３７ａ

６０４.５８±
５.７６ａ ０.９９８ ５

　 注: 表中数据为平均值±标准差ꎻ 数据后不同小写字母表示
青枯病易感和钝感桑树品种之间差异显著 (Ｐ<０.０５)ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: Ｄａｔａ ｉｎ ｔｈｅ ｔａｂｌｅ ａｒｅ ｘ ± ｓꎻ ｖａｌｕｅｓ ｆｏｌｌｏｗｅｄ ｂｙ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｓｍａｌｌ ｌｅｔｔｅｒｓ ｍｅａｎ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｅｎｓｉｔｉｖｅ ａｎｄ
ｉｎｓｅｎｓｉｔｉｖｅ ｍｕｌｂｅｒｒｙ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｔｏ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｗｉｌｔ (Ｐ<０.０５) .

２.２ 真菌门分类水平组成

门分类水平ꎬ青枯病易感(ＳＭ)和钝感( ＩＭ)桑
树品种植株根际土壤中ꎬ丰度占比大于 １％的优势

真菌门分类数量及丰度占比如图 １ 所示ꎮ 青枯病

易感和钝感桑树品种植株根际土壤中ꎬ丰度占比

大于 １％的优势真菌门分类数量分别为 ３ 个和 ５
个ꎮ 其中ꎬ青枯病易感桑树品种植株根际土壤中ꎬ
优势真菌门分类水平丰度占比大小顺序分别为子

囊 菌 门 ( Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａꎬ ８９.４５％ )、 担 子 菌 门

( Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａꎬ ６.４２％ )、 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿ ｋ Ｆｕｎｇｉ
(２.６１％)和其他(ｏｔｈｅｒｓꎬ０.６４％)门类ꎻ钝感桑树品

种植株根际土壤中ꎬ优势真菌门分类组成丰度占

比及大小排序均发生变化ꎬ丰度占比大小分别为

子 囊 菌 门 ( Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａꎬ ７２. ８９％)、 担 子 菌 门

(Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａꎬ １４. ６１％)、 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿ ｋ Ｆｕｎｇｉ
(６.６６％)、被孢霉门(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａꎬ２.７５％)、球
囊菌门 ( Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａꎬ １. ２０％) 和 其 他 ( ｏｔｈｅｒｓꎬ
１.８９％)门类ꎮ 被孢霉门和球囊菌门是青枯病钝感

桑树品种植株根际土壤中特有的优势真菌门类ꎮ
２.３ 真菌属分类水平组成

属分类水平ꎬ青枯病易感(ＳＭ)和钝感( ＩＭ)桑
树品种植株根际土壤中ꎬ丰度占比大于 １％的优势

真菌属分类数量及丰度占比如图 ２ 所示ꎮ 其中ꎬ
青枯病易感和钝感桑树品种植株根际土壤中ꎬ丰
度占比大于 １％的优势真菌属分类数量分别为 １０
个和 ２４ 个ꎮ 青枯病易感桑树品种优势真菌属丰

度 占 比 分 别 为 杯 盘 菌 属 ( Ｃｉｂｏｒｉａꎬ ４７. １８％)、
ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ ｆ Ｎｅｃｔｒｉａｃｅａｅ ( １１. ９５％)、 Ａｐｉｏｔｒｉｃｈｕｍ
(５.４５％)、ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｃ Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ(４.３７％)、
新赤 壳 属 ( Ｎｅｏｃｏｓｍｏｓｐｏｒａꎬ ３. ４４％)、 地 丝 菌 属

(Ｇｅｏｔｒｉｃｈｕｍꎬ４.１３％)、ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｆ Ｍｉｃｒｏａｓｃａｃｅａｅ
(３.０９％)、ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｋ Ｆｕｎｇｉ(２.６１％)、足放线病

菌属 ( Ｓｃｅｄｏｓｐｏｒｉｕｍꎬ１. ２８％)、腐质霉属 (Ｈｕｍｉｃｏｌａꎬ
１.０４％)及其他( ｏｔｈｅｒｓꎬ９.９５％)ꎻ青枯病钝感桑树品

种植株根际土壤中ꎬ优势真菌属丰度占比大小顺序

分别为杯盘菌属(Ｃｉｂｏｒｉａꎬ１４.１５％)、ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｆ
Ｍｉｃｒｏａｓｃａｃｅａｅ ( １１. ５７％)、 油瓶霉属 ( Ｌｅｃｙｔｈｏｐｈｏｒａꎬ
８.１８％)、ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｋ Ｆｕｎｇｉ(６.６６％)、新赤壳属

( Ｎｅｏｃｏｓｍｏｓｐｏｒａꎬ ５.４８％ )、 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿ｃ
Ａｇａｒｉｃｏｍｙｃｅｔｅｓ (５.１８％)、 Ａｐｉｏｔｒｉｃｈｕｍ ( ３.２７％ )、
Ｇｉｂｅｌｌｕｌｏｐｓｉｓ ( ２.８９％ )、 被 孢 霉 属 ( Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａꎬ
２.７５％)、ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿ ｃ Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ (２. ００％)、
Ｒｏｕｓｓｏｅｌｌａ ( １.８７％ )、 毛 壳 菌 属 ( Ｃｈａｅｔｏｍｉｕｍꎬ
１.７４％)、 Ｓａｉｔｏｚｙｍａ ( １. ６２％)、 曲霉属 ( Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓꎬ
１.５３％ )、 毛 孢 子 菌 属 ( Ｔｒｉｃｈｏｓｐｏｒｏｎꎬ １.４８％ )、
ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿ ｏ Ｅｕｒｏｔｉａｌｅｓ ( １.４２％ )、 锐 孔 菌 属

(Ｏｘｙｐｏｒｕｓꎬ１. ３４％)、 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿ ｏ Ｃｏｎｉｏｃｈａｅｔａｌｅｓ
(１.３３％)、镰刀菌属(Ｆｕｓａｒｉｕｍꎬ１.２７％)、假埃希氏菌

属 ( Ｐｓｅｕｄａｌｌｅｓｃｈｅｒｉａꎬ １.２３％ )、 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿ ｆ ＿
Ｇｌｏｍｅｒａｃｅａｅ (１.１４％)、 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿ ｏ Ｐｌｅｏｓｐｏｒａｌｅｓ
( １.０６％ )、 Ｐｌｅｃｔｏｓｐｈａｅｒｅｌｌａ ( １.０５％ )、 翅 孢 壳 属

(Ｅｍｅｒｉｃｅｌｌｏｐｓｉｓꎬ１.０３％)及其他(ｏｔｈｅｒｓꎬ１５.９６％)ꎮ
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图 １　 青枯病易感(ＳＭ)和钝感桑树品种 ( ＩＭ)植株根际土壤优势真菌门分类水平
Ｆｉｇ. １　 Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｆｕｎｇｉ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｅｎｓｉｔｉｖｅ (ＳＭ) ａｎｄ

ｉｎｓｅｎｓｉｔｉｖｅ ｍｕｌｂｅｒｒｙ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ (ＩＭ) ｔｏ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｗｉｌｔ

图 ２　 桑树青枯病易感(ＳＭ)和钝感品种( ＩＭ)植株根际土壤真菌属分类水平
Ｆｉｇ. ２　 Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｆｕｎｇｉ ａｔ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｅｎｓｉｔｉｖｅ (ＳＭ)

ａｎｄ ｉｎｓｅｎｓｉｔｉｖｅ ｍｕｌｂｅｒｒｙ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ (ＩＭ) ｔｏ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｗｉｌｔ

３０１２１２ 期 肖健等: 青枯病易感和钝感桑树品种根际土壤真菌群落结构比较



　 　 与青枯病钝感桑树品种相比ꎬｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｆ
Ｎｅｃｔｒｉａｃｅａｅ、 Ａｐｉｏｔｒｉｃｈｕｍ、 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿ｃ
Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ、地丝菌属(Ｇｅｏｔｒｉｃｈｕｍ)、足放线病

菌属(Ｓｃｅｄｏｓｐｏｒｉｕｍ)和腐质霉属(Ｈｕｍｉｃｏｌａ)等在青

枯病易感桑树品种植株根际土壤中虽是富集的特

有 优 势 真 菌 属ꎬ 但 缺 失 了 诸 如 油 瓶 霉 属

( Ｌｅｃｙｔｈｏｐｈｏｒａ )、 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿ ｃ Ａｇａｒｉｃｏｍｙｃｅｔｅｓ、
Ａｐｉｏｔｒｉｃｈｕｍ、被 孢 霉 属、 Ｇｉｂｅｌｌｕｌｏｐｓｉｓ、 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿
ｃ Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ、 Ｒｏｕｓｓｏｅｌｌａ、 毛 壳 菌 属、
Ｓａｉｔｏｚｙｍａ、曲霉属、毛孢子菌属、 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿ ｏ
Ｅｕｒｏｔｉａｌｅｓ、 锐 孔 菌 属、 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿ ｏ
Ｃｏｎｉｏｃｈａｅｔａｌｅｓ、 镰 刀 菌 属、 假 埃 希 氏 菌 属

( Ｐｓｅｕｄａｌｌｅｓｃｈｅｒｉａ )、 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿ ｆ Ｇｌｏｍｅｒａｃｅａｅ、
ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｏ Ｐｌｅｏｓｐｏｒａｌｅｓ、Ｐｌｅｃｔｏｓｐｈａｅｒｅｌｌａ 和翅孢

壳属等优势真菌属(图 ２)ꎮ
２.４ 青枯病不同抗性桑树品种根际土壤真菌群落

结构间的差异

物种进化分支图(图 ３:Ａ)从内圈到外圈依次

展示了样本群落中从门到属的所有等级关系以及

各分类单元在不同模式间的差异情况ꎮ 通过 ＬＤＡ
值分布柱状图(筛选标准为 Ｐ< ０. ０５ꎬＬＤＡ ｓｃｏｒｅ >
３.０)ꎬ可以找出对青枯病易感(ＳＭ)和钝感( ＩＭ)桑
树品种产生显著影响的真菌物种类群(图 ３:Ｂ)ꎮ
门分类水平上ꎬ被孢霉门(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ)和球

囊菌门(Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ)在钝感( ＩＭ)桑树品种植

株根际土壤中具有显著优势ꎮ 属分类水平上ꎬ
ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｆ Ｎｅｃｔｒｉａｃｅａｅ、瓶霉属(Ｐｈｉａｌｏｐｈｏｒａ)、
枝顶孢霉属(Ａｃｒｅｍｏｎｉｕｍ)、Ｐｌｅｉｏｃａｒｐｏｎ 和 Ｓａｖｏｒｙｅｌｌａ
在青枯病易感桑树品种( ＳＭ)植株根际土壤中具

有显著优势ꎮ Ｇｉｂｅｌｌｕｌｏｐｓｉｓ、被孢霉属(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ)、
毛壳菌属 ( Ｃｈａｅｔｏｍｉｕｍ)、 Ｒｏｕｓｓｏｅｌｌａ、 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿
ｏ Ｅｕｒｏｔｉａｌｅｓ、 Ｓａｇｅｎｏｍｅｌｌａ、 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿ ｏ
Ｐｌｅｏｓｐｏｒａｌｅｓ、 Ｆｕｓｉｃｏｌｌａ、 Ｃｈｏｒｄｏｍｙｃｅｓ、 柱 霉 属

(Ｓｃｙｔａｌｉｄｉｕｍ)、漆斑菌属(Ｍｙｒｏｔｈｅｃｉｕｍ)、笋顶孢属

(Ａｃｒｏｓｔａｌａｇｍｕｓ)、 根 内 球 囊 霉 属 ( Ｒｈｉｚｏｐｈａｇｕｓ)、
ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｆ Ｐｌｅｃｔｏｓｐｈａｅｒｅｌｌａｃｅａｅ、ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｆ
Ｄｉｄｙｍｅｌｌａｃｅａｅ 在钝感( ＩＭ)桑树品种植株根际土壤

中具有显著优势ꎮ
２.５ 真菌 ＦＵＮＧｕｉｌｄ 功能预测

利用 ＦＵＮＧｕｉｌｄ 软件ꎬ根据真菌群落对同类环境

资源的利用途径进行功能预测发现ꎬ本研究检测出

的土壤根际真菌根据对环境资源吸收利用方式ꎬ主
要可划分为共生营养型、病理营养型和腐生营养型

３ 种类型和 １４ 个 Ｇｕｉｌｄｓ(图 ４)ꎮ 主要包括植物病原

菌 ( ｐｌａｎｔ ｐａｔｈｏｇｅｎ )、 未 定 义 腐 生 菌 ( ｕｎｄｅｆｉｎｅｄ
ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ)、不明真菌 ( ｕｎｋｎｏｗｎ)、土壤腐生真菌

( ｓｏｉｌ ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ )、 凋 落 物 腐 生 真 菌 ( ｌｉｔｔｅｒ
ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ)、粪腐真菌(ｄｕｎｇ ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ)、体表寄生

菌(ｅｐｉｐｈｙｔｅ)、植物腐生真菌( ｐｌａｎｔ ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ)、地
衣寄生真菌( ｌｉｃｈｅｎ ｐａｒａｓｉｔｅ)、木质腐生真菌(ｗｏｏｄ
ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ)、寄生真菌( ｆｕｎｇａｌ ｐａｒａｓｉｔｅ)、动物病原菌

( ａｎｉｍａｌ ｐａｔｈｏｇｅｎ )、 丛 枝 菌 根 真 菌 ( ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ
ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ)和内生真菌(ｅｎｄｏｐｈｙｔｅ)ꎮ 其中ꎬ青枯病

易感桑树品种根际土壤中ꎬ富集了相对较多的病理

营养型和腐生营养型真菌ꎻ而青枯病钝感桑树品种

根际土壤中ꎬ富集了相对丰富的共生营养型真菌ꎮ
２.６ 物种 Ｖｅｎｎ 分析

９７％的相似度水平上ꎬ针对青枯病不同抗性桑

树品种植株根际土壤真菌不同分类水平进行聚类

分析ꎬ获得 １２ 个门、３４ 个纲、８４ 个目、１７７ 个科、３２２
个 属、 ４９１ 个 种 及 １ ２８１ 个 ＯＴＵ ( Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ
Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ Ｕｎｉｔｓ) 分类水平 (图 ４)ꎮ 由 Ｖｅｎｎ 图可

知ꎬ青枯病易感和钝感桑树品种植株根际土壤中ꎬ
分别检测到 ７８１ 个和 ９７３ 个 ＯＴＵꎮ 其中ꎬ共有 ＯＴＵ
为 ４７３ 个ꎬ易感桑树品种特有的 ＯＴＵ 为 ７６ 个ꎬ钝感

桑树品种特有的 ＯＴＵ 为 ９１ 个ꎮ 特有真菌数量更为

丰富的土壤真菌 ＯＴＵ 分类水平ꎬ可能是青枯病钝感

桑树品种田间表现出更强抗性的重要原因ꎮ

３　 讨论与结论

微生物是生态系统中功能活跃、开发潜力最

大、最宝贵的生物资源库(肖健等ꎬ２０２１)ꎮ 土壤中

丰富的微生物多样性在陆地生态系统中具有非常

重要的功能ꎬ微生物群落结构越丰富、物种越均匀

及多样性越丰富时ꎬ植物对抗病原菌的综合能力

就越强(肖健等ꎬ２０２０)ꎮ 本研究发现ꎬ非胁迫条件

(均无发病症状)下ꎬ青枯病易感和钝感桑树品种

植株根际土壤中ꎬ指示真菌丰富度的 ＡＣＥ 指数和

Ｃｈａｏ１ 指数以及指示真菌多样性的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数

在两者间均无显著差异ꎮ 这一现象不仅可能与相

近植被、气候和土壤条件下ꎬ真菌群落组成具有较

高的相似性有关(付亚娟等ꎬ２０１９)ꎬ而且可能与样

品采集时ꎬ两个抗性不同桑树品种均未出现发病

症状ꎬ处于非胁迫条件有关ꎮ 另外ꎬ青枯病钝感桑

树品种植株根际土壤中ꎬ 拥有更为多样的不同分
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图 ３　 青枯病不同抗性桑树品种根际土壤真菌的 ＬＥｆＳｅ 分析 (ＬＡＤ 阈值 ３.０)
Ｆｉｇ. ３　 ＬＥｆＳｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｆｕｎｇｉ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｂｅｔｗｅｅｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ

ｍｕｌｂｅｒｒｙ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｔｏ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｗｉｌｔ (ＬＡＤ ｓｃｏｒｅ ＝ ３.０)

类水平的特有优势真菌ꎮ 由此推测ꎬ桑树植株根

际土壤微环境中ꎬ更为丰富多样的不同分类水平

特有优势真菌数量ꎬ可能是青枯病钝感桑树品种

田间表现出抗性更强的重要原因ꎮ
门分类水平ꎬ与青枯病钝感桑树品种相比ꎬ青

枯病易感桑树品种植株根际土壤中ꎬ子囊菌门

(Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ) 真 菌 丰 度 占 比 从 ８９. ４５％ 下 降 至

７２.８９％ꎻ担子菌门( Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ)真菌丰度占比

从 ６.４２％上升至 １４.６１％ꎮ 子囊菌门和担子菌门真

菌丰度占比的变化趋势与涂娜娜等(２０２１)的研究

结果相似ꎮ 林春英等(２０２１)研究证实ꎬ青枯病钝

感桑树品种植株根际土壤中富集的被孢霉门

５０１２１２ 期 肖健等: 青枯病易感和钝感桑树品种根际土壤真菌群落结构比较



图 ４　 青枯病易感(ＳＭ)和钝感桑树品种( ＩＭ)
植株根际土壤真菌群落功能预测

Ｆｉｇ. ４　 Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎｓ ｏｆ ｔｈｅ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ
ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｅｎｓｉｔｉｖｅ (ＳＭ) ａｎｄ ｉｎｓｅｎｓｉｔｉｖｅ

ｍｕｌｂｅｒｒｙ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ (ＩＭ) ｔｏ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｗｉｌｔ

图 ５　 青枯病易感和钝感桑树品种植株根际
土壤中真菌 ＯＴＵ 分类水平 Ｖｅｎｎ 图

Ｆｉｇ. ５　 Ｖｅｎｎ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｆｕｎｇｉ ＯＴＵ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ
ｓｏｉｌ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｅｎｓｉｔｉｖｅ (ＳＭ) ａｎｄ ｉｎｓｅｎｓｉｔｉｖｅ
ｍｕｌｂｅｒｒｙ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ (ＩＭ) ｔｏ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｗｉｌｔ

(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ)真菌是一类好氧真菌ꎬ喜欢透

气性较好的土壤环境ꎬ具有分解木质素、纤维素和

半纤维素等难分解物质的能力ꎬ能够利用土壤中

的糖类物质进行生长代谢ꎬ增加土壤有机质和养

分含量ꎮ 另外ꎬ青枯病钝感桑树品种植株根际土

壤中ꎬ富集的球囊菌门(Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ)真菌被认

为具有帮助植物吸收氮、磷等元素、提高植物对土

传病害和干旱等生物及非生物胁迫的耐受性等功

能(马少兰等ꎬ２０１９)ꎮ

属分类水平ꎬ被孢霉属(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ)、镰刀菌属

(Ｆｕｓａｒｉｕｍ)、曲霉菌属 ( Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ) 和毛壳菌属

(Ｃｈａｅｔｏｍｉｕｍ)是青枯病钝感桑树品种植株根际土

壤中富集的特有优势真菌属ꎮ 宁琪等(２０２２)研究

已证实ꎬ被孢霉属真菌具有促进土壤中氮、磷和钾

等养分元素有效化的能力ꎻ被孢霉真菌分泌的不

饱和脂肪酸(如花生四烯酸和二十碳五烯酸等)ꎬ
是土壤微生物吸收利用的重要碳源ꎬ可使土壤微

生物生境发生改变ꎬ从而影响土壤微生物群落组

成(徐惠昌等ꎬ２０２１)ꎮ 毛壳菌属真菌因产生丰富

的降解纤维素的酶和产生具有生理活性的次生代

谢产物(如球毛壳素、毛壳素等)而著称ꎬ能对多种

植物的多种病害的病原菌产生抑制作用(徐全智

等ꎬ２０１７ꎻ蒙盼盼等ꎬ２０２１)ꎮ 镰刀菌属真菌可产生

纤维素酶对碳的分解起作用ꎬ并与曲霉菌属真菌

一起参与土壤难溶性磷的溶解ꎬ可有效提高植物

对磷的获取ꎬ是溶磷微生物的重要类群(杨顺等ꎬ
２０１８)ꎮ

通过 ＦＵＮＧｕｉｌｄ 功能预测发现ꎬ青枯病易感桑

树品种根际土壤中ꎬ主要富集了病理营养型和腐

生营养型真菌ꎬ与之相比ꎬ青枯病钝感桑树品种根

际土壤中ꎬ富集了丰度更高的共生营养型真菌ꎮ
孙倩等(２０１９)研究证实ꎬ腐生营养型真菌是土壤

中重要的分解者ꎬ可以分解难降解的有机质ꎬ在养

分循环方面起着重要作用ꎻ病理营养型真菌主要

从宿主获取营养来源ꎬ容易导致植物宿主发生病

害(Ａｎｔｈｏｎｙ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１７)ꎻ而共生营养型真菌则对

植物宿主生长和品质等产生有益作用( Ｉｇｉｅｈｏｎ ＆
Ｂａｂａｏｌａꎬ２０１７)ꎮ

综上所述ꎬ青枯病钝感桑树品种植株根际土

壤中ꎬ富集的被孢霉门、球囊菌门、被孢霉属、镰刀

菌属和曲霉菌属等特异优势真菌门属ꎬ具有促进

桑树吸收养分ꎬ保障植株根际土壤养分均衡供应

微环境的作用ꎻ毛壳菌属等优势真菌属ꎬ具有分泌

抑菌代谢产物、提高植株抗性和强化宿主植株根

际微环境生防能力的作用ꎮ 青枯病钝感桑树品种

植株根际土壤中ꎬ富集了更为丰富及多样的优势

真菌门属ꎬ可能是其田间表现上呈现出抗性更强

的重要原因ꎮ 由此可见ꎬ在青枯病钝感桑树品种

植株根际土壤中ꎬ富集的被孢霉属、镰刀菌属、曲
霉菌属和毛壳菌属等优势特异真菌属ꎬ具有作为

拮抗桑树青枯病备选菌属的潜力ꎮ

６０１２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷
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报ꎬ １２(３): ８１－８４.]
ＬＩＮ ＣＹꎬ ＬＩ ＸＬꎬ ＺＨＡＮＧ ＹＸꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１. Ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｏｆ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｓｔａｇｅｓ ｏｆ ａｌｐｉｎｅ ｗｅｔｌａｎｄ ｏｎ ｓｏｉｌ
ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｔｈｅ Ｙｅｌｌｏｗ Ｒｉｖｅｒ ｓｏｕｒｃｅ ｚｏｎｅ
[Ｊ]. Ｅｎｖｉｒｏｎ Ｓｃｉꎬ ４２(８): ３９７１－３９８４. [林春英ꎬ 李希来ꎬ
张玉欣ꎬ 等ꎬ ２０２１. 黄河源区高寒沼泽湿地土壤微生物群

落结构对不同退化的响应 [ Ｊ]. 环境科学ꎬ ４２ (８):
３９７１－３９８４.]

ＬＩＵ ＸＬꎬ ２０１４. Ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ ｏｆ ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇｉ ｏｎ ｔｈｅ
ｇｒｏｗｔｈ ｏｆ ｔｏｂａｃｃｏ ａｎｄ ｔｏｂａｃｃｏ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｗｉｌｔ [ Ｄ ].
Ｃｈｏｎｇｑｉｎｇ: Ｓｏｕｔｈｗｅｓｔ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ. [刘先良ꎬ ２０１４. 接种丛

枝菌根真菌对烟草生长及烟草青枯病的影响 [Ｄ]. 重庆:
西南大学.]

ＭＡ ＳＬꎬ ＭＡ ＣＸꎬ ＸＵ ＰＸꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｌｏｎｇ￣ｔｅｒｍ
ｍｏｎｏｃｒｏｐｐｉｎｇ ｏｆ Ｌｙｃｉｕｍ ｂａｒｂａｒｕｍ Ｌ. ｏｎ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ａｎｄ
ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｏｆ ｒｅｐｌａｎｔｅｄ
Ｌｙｃｉｕｍ ｂａｒｂａｒｕｍ Ｌ. [Ｊ]. Ａｃｔａ Ｐｅｄｏｌ Ｓｉｎꎬ ５６(６): １４９３－
１５０３. [马少兰ꎬ 马彩霞ꎬ 徐鹏鑫ꎬ 等ꎬ ２０１９. 再植枸杞根

际真菌群落对长期连作的响应研究 [ Ｊ]. 土壤学报ꎬ
５６(６): １４９３－１５０３.]

ＭＥＮＧ ＰＰꎬ ＦＥＮＧ Ｈꎬ ＣＨＥＮ Ｗꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１. Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ
ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｒｏｏｔ￣ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｆｕｎｇｉ ｏｆ Ｃａｔａｌｐａ
ｂｕｎｇｅｉ ｓｅｅｄｌｉｎｇｓ ａｎｄ ｇｒａｆｔｅｄ ｓｅｅｄｌｉｎｇｓ [Ｊ]. Ｍｙｃｏｓｙｓｔｅｍａꎬ ４０
(８): １９６５－１９７９. [蒙盼盼ꎬ 冯欢ꎬ 陈伟ꎬ 等ꎬ ２０２１. 楸树

实生苗和嫁接苗根相关真菌群落结构和多样性 [Ｊ]. 菌

物学报ꎬ ４０(８): １９６５－１９７９.]
ＮＩＮＧ Ｑꎬ ＣＨＥＮ Ｌꎬ ＬＩ Ｆꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２２. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ ｏｎ

ｎｕｔｒｉｅｎｔ ａｖａｉｌａｂｉｌｉｔｙ ａｎｄ ｓｔｒａｗ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｉｎ ｓｏｉｌ [ Ｊ].
Ａｃｔａ Ｐｅｄｏｌ Ｓｉｎꎬ ５９(１): ２０６－２１７. [宁琪ꎬ 陈林ꎬ 李芳ꎬ
等ꎬ ２０２２. 被孢霉对土壤养分有效性和秸秆降解的影响

[Ｊ]. 土壤学报ꎬ ５９(１): ２０６－２１７.]
ＳＡＮＴＨＡＮＡＭ Ｒꎬ ＬＵＵ ＶＴꎬ ＷＥＩＮＨＯＬＤ Ａꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５.

Ｎａｔｉｖｅ ｒｏｏｔ￣ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｂａｃｔｅｒｉａ ｒｅｓｃｕｅ ａ ｐｌａｎｔ ｆｒｏｍ ａ ｓｕｄｄｅｎ￣
ｗｉｌｔ ｄｉｓｅａｓｅ ｔｈａｔ ｅｍｅｒｇｅｄ ｄｕｒｉｎｇ ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓ ｃｒｏｐｐｉｎｇ
[Ｊ]. Ｐｒｏｃ Ｎａｔｌ Ａｃａｄ Ｓｃｉ ＵＳＡꎬ １１２(３６): Ｅ５０１３－Ｅ５０２０.

ＳＵＮ Ｑꎬ ＷＵ ＨＬꎬ ＣＨＥＮ Ｂꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９. Ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｒｏｐｓ ｉｎ

７０１２１２ 期 肖健等: 青枯病易感和钝感桑树品种根际土壤真菌群落结构比较



ｔｈｅ ａｒｉｄ ｚｏｎｅ ｏｆ ｃｅｎｔｒａｌ Ｎｉｎｇｘｉａ [ Ｊ]. Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌ Ｃｈｉｎꎬ ４６
(１１): ２９６３－２９７２. [孙倩ꎬ 吴宏亮ꎬ 陈阜ꎬ 等ꎬ ２０１９. 宁夏

中部干旱带不同作物根际土壤真菌群落多样性及群落结

构 [Ｊ]. 微生物学通报ꎬ ４６(１１): ２９６３－２９７２.]
ＴＵ ＮＮꎬ ＷＵ ＨＺꎬ ＬＯＵ ＤＺꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１. Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｆｕｎｇｉ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ａｎｄ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ
ｍｕｌｂｅｒｒｙ ａｇａｉｎｓｔ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｗｉｌｔ ｉｎ Ｈａｉｎａｎ [Ｊ]. Ｃｈｉｎ Ｊ Ｔｒｏｐ
Ｃｒｏｐｓꎬ ４２(１２): ３６７１－３６７７. [涂娜娜ꎬ 武华周ꎬ 娄德钊ꎬ
等ꎬ ２０２１. 海南青枯病抗、感桑品种根际土壤真菌群落多

样性分析 [Ｊ]. 热带作物学报ꎬ ４２(１２): ３６７１－３６７７.]
ＷＡＮＧ ＲＨꎬ ＺＨＡＮＧ ＱＦꎬ ＺＨＯＵ ＢＬꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７. Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ

ｔｈｅ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｒｏｏｔ ｅｘｕｄａｔｅｓ ａｎｄ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ
ｍｉｃｒｏｂｅｓ [Ｊ]. Ｃｈｉｎ Ｊ Ｓｏｉｌ Ｓｃｉꎬ ３８(１): １６７－１７２. [王茹华ꎬ
张启发ꎬ 周宝利ꎬ 等ꎬ ２００７. 浅析植物根分泌物与根际微

生物的相互作用关系 [Ｊ]. 土壤通报ꎬ ３８(１): １６７－１７２.]
ＸＩＡＮ Ｊꎬ ＲＥＮ ＫＹꎬ ＷＵ ＳＹꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０. Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｓｏｉｌ

ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｙｉｅｌｄｓ
ｏｆ Ｉｌｌｉｃｉｕｍ ｖｅｒｕｍ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎｓ [ Ｊ]. Ｊ ＳＷ Ａｇｒｉｃ Ｕｎｉｖꎬ ３３
(１２): ２８７２－２８７８. [肖健ꎬ 任奎瑜ꎬ 伍思宇ꎬ 等ꎬ ２０２０. 不
同产量八角林土壤的生物学性状与细菌多样性特征

[Ｊ]. 西南农业学报ꎬ ３３(１２): ２８７２－２８７８.]
ＸＩＡＯ Ｊꎬ ＨＵＡＮＧ ＸＤꎬ ＬＩＮ ＧＹꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１. Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｎ

ｓｏｉｌ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ
ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｅｎｓｉｔｉｖｅ ａｎｄ ｉｎｓｅｎｓｉｔｉｖｅ ｍｕｌｂｅｒｒｙ
ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｔｏ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｗｉｌｔ [ Ｊ]. Ａｃｔａ Ｓｅｒｉｃｏｌ Ｓｉｎꎬ ４７ (２):
１３８－１４６. [肖健ꎬ 黄小丹ꎬ 林刚云ꎬ 等ꎬ ２０２１. 青枯病易感

和钝感桑树根际土壤生物学性状及细菌群落结构比较

[Ｊ]. 蚕业科学ꎬ ４７(２): １３８－１４６.]

ＸＵ ＨＣꎬ ＹＯＵ ＬＨꎬ ＹＵ ＪＬꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｉｌ
ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｏｎ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｉｎ
Ｃａｓｔａｎｅａ ｈｅｎｒｙｉｏｒｃｈａｒｄ [Ｊ / ＯＬ]. Ｊ Ｆｒｕｉｔ Ｓｃｉ: １－１６ [２０２１－
０９ － ０７ ]. ｈｔｔｐｓ: / / ｄｏｉ. ｏｒｇ / １０. １３９２５ / ｊ. ｃｎｋｉ. ｇｓｘｂ.
２０２１０２２７. [徐惠昌ꎬ 尤龙辉ꎬ 余锦林ꎬ 等ꎬ ２０２１. 不同土

壤管理模式对锥栗园土壤真菌群组成的影响 [Ｊ / ＯＬ]. 果
树学报: １－１６ [２０２１－０９－０７]. ｈｔｔｐｓ: / / ｄｏｉ.ｏｒｇ / １０.１３９２５ /
ｊ.ｃｎｋｉ.ｇｓｘｂ.２０２１０２２７.]

ＸＵ ＱＺꎬ ＳＵＮ ＭＤꎬ ＬＩ Ｆꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７. Ｓｅｐａｒａｔｉｏｎ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ
ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇｉ ｆｒｏｍ Ｌｙｃｉｕｍ ｂａｒｂａｒｕｍ Ｌ. ｉｎ
Ｎｉｎｇｘｉａ [Ｊ] Ｎ Ｈｏｒｔｉｃꎬ (１０): １０３－１０９. [徐全智ꎬ 孙牧笛ꎬ
李帆ꎬ 等ꎬ ２０１７. 宁夏枸杞内生真菌的分离及多样性分析

[Ｊ]. 北方园艺ꎬ (１０): １０３－１０９.]
ＹＡＮＧ Ｓꎬ ＹＡＮＧ Ｔꎬ ＬＩＮ Ｂꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８. Ｉｓｏｌａｔｉｏｎ ａｎｄ

ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｗｏ ｐｈｏｓｐｈａｔｅ￣ｄｉｓｓｏｌｖｉｎｇ ｆｕｎｇｉ [ Ｊ ]. Ａｃｔａ
Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌ Ｓｉｎꎬ ５８(２): ２６４－２７３. [杨顺ꎬ 杨婷ꎬ 林斌ꎬ 等ꎬ
２０１８. 两株溶磷真菌的筛选、鉴定及溶磷效果的评价

[Ｊ]. 微生物学报ꎬ ５８(２): ２６４－２７３.]
ＹＯＮＥＹＡＭＡ Ｋꎬ ２０１９. Ｈｏｗ ｄｏ Ｓｔｒｉｇｏｌａｃｔｏｎｅｓ ａｍｅｌｉｏｒａｔｅ

ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｄｅｆｉｃｉｅｎｃｉｅｓ ｉｎ ｐｌａｎｔｓ? [ Ｊ]. ＣＳＨ Ｐｅｒｓｐｅｃｔ Ｂｉｏｌꎬ
１１: ａ０３４６８６.

ＺＨＡＮＧ Ｓꎬ ２００７. Ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｔｏ ｗｉｌｔ
ｄｉｓｅａｓｅ ｏｆ ｔｏｂａｃｃｏ ａｎｄ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｏｎ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ａｎｔｉｂｉｏｎｔｓ
[Ｄ]. Ｃｈｏｎｇｑｉｎｇ: Ｓｏｕｔｈｗｅｓｔ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ. [张深ꎬ ２００７. 烟草

青枯病拮抗菌的筛选及抗菌物质的研究 [Ｄ]. 重庆: 西

南大学.]
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