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摘　 要: 为探究不同生长条件下黑老虎根际和根部内生真菌群落组成和多样性及其与土壤环境因子的相关

性ꎬ该文应用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 高通量测序方法对贵州 ３ 个不同生境下黑老虎根际和根部内生真菌进行了研究ꎮ 结

果表明:(１)３ 种生境下ꎬ根际土壤真菌 ＯＴＵ 数量(３ ８６７)远多于根部内生真菌(８０１)ꎬ其中根际土壤真菌共

有的 ＯＴＵ 为 ７２ 个ꎬ共注释到 ５ 个门、４９ 个属ꎬ大多为子囊菌门ꎻ属水平上被孢霉属、外瓶柄霉属、 柱孢属占

比较高ꎻ根部内生真菌共有的 ＯＴＵ 为 １４ 个ꎬ共注释到 ２ 个门、１１ 个属ꎬ子囊菌门(１３ 个ꎬ占比 ９２.９％)占绝对

优势ꎬ属水平上被孢霉属、外瓶柄霉属、 柱孢属和丛赤壳属占比最高ꎻ 所有样本中ꎬ共有的 ＯＴＵ 仅为 ６ 个ꎬ
注释到 ２ 个门、５ 个属ꎬ子囊菌门(５ 个ꎬ占比 ８３. ３％)为优势门ꎻ在属水平上ꎬ占比最高的为外瓶柄霉属

(２ 个ꎬ３３.３％)ꎬ其余分别为被孢霉属、柱孢属和丛赤壳属 ꎮ Ａｌｐｈａ 多样性分析表明ꎬ根际土壤的真菌群落多

样性和丰富度均显著高于根部内生真菌ꎬ而野生生境的真菌多样性高于栽培生境ꎮ (２)在门水平上ꎬ３ 个生

境下主要内生真菌类群均为子囊菌门(Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ)和担子菌门(Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ)ꎬ占总菌群的 ８８.２８％ꎻ在属

水平上ꎬ不同生境条件下ꎬ根际和根部内生真菌群落结构差异明显ꎻ栽培生境下ꎬ根部内生真菌菌群具有一

定的偏好性ꎬ而野生生境下ꎬ根部内生真菌菌群均匀度更高ꎻＦＵＮＧｕｉｌｄ 真菌群落功能预测显示ꎬ栽培生境下

的病理－腐生营养型( ｐａｔｈｏｔｒｏｐｈ￣ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ) 在根部内生真菌中占比较高ꎬ而野生生境下的腐生营养型

(ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ)及共生营养型(ｓｙｍｂｉｏｔｒｏｐｈ)占比较高ꎮ (３)土壤环境因子对根部内生真菌和根际真菌的影响

方式不同ꎬ其中土壤总钾(ＴＫ)和土壤总磷(ＴＰ)与黑老虎根部内生真菌香农指数和辛普森指数显著正相

关ꎬ而土壤有机质(ＳＯＭ)、总氮(ＴＮ)和速效氮(ＡＮ)与黑老虎根际土壤真菌 Ａｃｅ 指数和 Ｃｈａｏ１ 指数显著正

相关ꎮ 综上表明ꎬＳＯＭ、ＴＮ、ＡＮ 是影响黑老虎根际土壤真菌群落的主要土壤环境因子ꎮ
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ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ Ｋ. ｃｏｃｃｉｎｅａ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｈａｂｉｔａｔｓꎬ ａｓ ｗｅｌｌ ａｓ ｔｈｅｉｒ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓ ｗｉｔｈ ｓｏｉｌ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ
ｆａｃｔｏｒｓꎬ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｎｄ ｒｏｏｔ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇｉ ｏｆ Ｋ. ｃｏｃｃｉｎｅａ ｆｒｏｍ ｔｈｒｅｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｈａｂｉｔａｔｓ ｉｎ Ｇｕｉｚｈｏｕ ｗｅｒｅ ｓｔｕｄｉｅｄ
ｂａｓｅｄ ｏｎ Ｉｌｌｕｍｉｎａ ｈｉｇｈ￣ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｍｅｔｈｏｄ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｗｅｒｅ ａｓ ｆｏｌｌｏｗｓ: (１) Ｕｎｄｅｒ ｔｈｒｅｅ ｈａｂｉｔａｔｓꎬ ｔｈｅ
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ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇｉ ｗａｓ ｒｅｌａｔｉｖｅｌｙ ｈｉｇｈ ｕｎｄｅｒ ｔｈｅ ｃｕｌｔｕｒａｌ ｈａｂｉｔꎬ ｗｈｉｌｅ ｔｈｅ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ｏｆ ｓａｐｒｏｐｈｙｔｉｃ ｔｙｐｅ ａｎｄ ｓｙｍｂｉｏｔｒｏｐｈ
ｔｙｐｅ ｗａｓ ｒｅｌａｔｉｖｅｌｙ ｈｉｇｈ ｕｎｄｅｒ ｔｈｅ ｗｉｌｄ ｈａｂｉｔ. (３) Ｓｏｉｌ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｈａｄ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｎ ｒｏｏｔ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇｉ
ａｎｄ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｆｕｎｇｉ ｉｎ Ｋ. ｃｏｃｃｉｎｅａ. Ｔｏｔａｌ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ (ＴＫ) ａｎｄ ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ (ＴＰ) ｉｎ ｓｏｉｌ ｗｅｒｅ ｐｏｓｉｔｉｖｅｌｙ ｃｏｒｒｅｌａｔｅｄ
ｗｉｔｈ Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ ａｎｄ Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇｉ ｉｎ Ｋ. ｃｏｃｃｉｎｅａ ｒｏｏｔꎻ ｗｈｅｒｅａｓꎬ ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ (ＳＯＭ)ꎬ
ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ( ＴＮ) ａｎｄ ａｖａｉｌａｂｌｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ( ＡＮ) ｗｅｒｅ ｐｏｓｉｔｉｖｅｌｙ ｃｏｒｒｅｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ Ａｃｅ ｉｎｄｅｘ ａｎｄ Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ ｏｆ
ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｉ. Ｉｎ ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎꎬ ＳＯＭꎬ ＴＮ ａｎｄ ＡＮ ａｒｅ ｔｈｅ ｍａｉｎ ｓｏｉｌ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ａｆｆｅｃｔｉｎｇ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ
ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ Ｋ. ｃｏｃｃｉｎｅａ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｋａｄｓｕｒａ ｃｏｃｃｉｎｅａꎬ ＩＴＳꎬ Ｉｌｌｕｍｉｎａ ｈｉｇｈ￣ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇꎬ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙꎬ ｓｏｉｌ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ
ｆａｃｔｏｒｓꎬ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

　 　 黑老虎 ( Ｋａｄｓｕｒａ ｃｏｃｃｉｎｅａ) 隶属五味子科

(Ｓｃｈｉｓａｎｄｒａｃｅａｅ)南五味子属(Ｋａｄｓｕｒａ)ꎬ其果实富

含多种氨基酸、维生素 Ｃ、粗蛋白质、可溶性糖等营

养成分ꎬ是一种历史悠久的民间药材植物ꎮ 近年

来ꎬ黑老虎因丰富的营养和独特的风味而深受消费

者的欢迎ꎬ在贵州黔东南、湖北恩施及湖南通道等

南方地区ꎬ作为一种新型特色水果ꎬ成为脱贫致富

的林下产业(刘涛等ꎬ２００９ꎻ高渐飞等ꎬ２０２２)ꎮ 黑老

虎在医药、保健食品及食品领域展现出广阔的应用

前景(Ｓｒｉｔａｌａｈａｒｅｕｔｈａｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０ꎻ王丽军等ꎬ２０２１)ꎮ
植物宿主与内生真菌、根际土壤真菌交互作

用ꎬ形成复杂的调控网络ꎬ共同维持生态系统的动

态平衡(Ｊｉａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６ꎻＬｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１)ꎮ 植物内

生真菌生活在宿主体内ꎬ不会引起宿主明显病症ꎬ
与宿主协同进化ꎬ利用宿主营养供自身需要ꎬ同时

在植物生长发育、增强逆境抵抗能力和生物系统

演化等方面发挥重要作用(Ｈｕａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎮ
此外ꎬ内生真菌在与宿主的长期相互作用中ꎬ通过

影响和调节宿主次生代谢产物的合成及累积影响

宿主活性物质的分布和含量ꎬ或可以产生与宿主

植物类似的次生代谢物ꎬ广泛应用于农学、医学、
工业和生物技术等领域(Ｔｉｗａｒｉ ＆ Ｂａｅꎬ ２０２２)ꎮ 根

际真菌一方面利用植物中的碳水化合物进行生长

发育ꎬ在有机质转化、碳－氮循环和促进土壤环境

３２２１７ 期 刘涛等: 不同生境黑老虎根际和内生真菌多样性分析



健康等方面发挥重要作用ꎬ另一方面其自身新陈

代谢所产生的产物反过来可以促进或抑制植物的

生长(Ｂｏｎｆａｎｔｅ ＆ Ａｎｃａꎬ ２００９ꎻ Ｆｉｅｒｅｒꎬ ２０１７)ꎮ 而

同为木兰科的五味子内生真菌研究有一些报道ꎬ
五味子属植物中含有丰富的内生真菌ꎬ从不同来

源、不同组织中分离的内生菌具有抗氧化、拮抗植

物病原 菌 等 功 能 ( 潘 争 艳 等ꎬ ２００７ꎻ Ｇａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０２０ꎻ张誉荠等ꎬ２０２１)ꎮ 此外ꎬ从五味子中陆续分

离的一些内生真菌能够产生与宿主植物类似的木

脂素及三萜类ꎬ或具有转化宿主次生代谢物的功

能(Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７ꎻＱｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９ꎻＱｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０２０)ꎮ 刘涛等(２０２３)利用高通量测序技术对黑

老虎不同组织内生真菌进行了分析ꎬ明确了不同

组织内生真菌群落的结构和功能特征ꎮ 植物内生

真菌和根际真菌群落组成和结构受物种、地理环

境、气候和土壤特性等多种因素影响 ( Ｐａｔｔｅｎ ＆
Ｇｌｉｃｋꎬ２００２ꎻ Ｃｈａｐａｒｒｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３ꎻ 王艳等ꎬ ２０１９)ꎮ
目前ꎬ对黑老虎及南五味子属的研究多集中于营

养成分和药理学研究ꎬ而对黑老虎根际真菌和内

生真菌组成和多样性研究尚不多见ꎮ
本研究采用 ＩＴＳ 高通量测序技术研究了栽培

和野生生境下多年生成熟黑老虎根际真菌和根部

内生真菌群落结构、组成和多样性ꎬ并开展了真菌

多样性和土壤理化因子的相关性分析ꎬ以期为黑

老虎资源保护、土壤根际微生态环境研究及有益

微生物的发掘和利用提供基础ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 采样地点及样品处理

选取贵州省 ３ 个黑老虎代表性研究样地(３ 个

样地)ꎮ 贵阳(ＧＹ)样地ꎬ贵阳市贵州果树研究所黑

老虎种质资源圃 ( １０６° ３９′３８. ３３″ Ｅ、２６° ２９′５９. ００″
Ｎ)ꎬ海拔 １ ０５１ ｍꎬ为多年生人工管理种质资源圃ꎬ
土壤类型为中厚层红黄壤ꎻ榕江(ＲＪ)样地ꎬ黔东南

苗族侗族自治州榕江县古州镇(１０８°２９′１５.１８″ Ｅ、
２５°５５′５２.４３″ Ｎ)ꎬ海拔 ３６１ ｍꎬ为野生样地ꎬ土壤类

型为中厚层红黄壤为主ꎬ富含有机质ꎻ福泉(ＦＱ)样
地ꎬ黔 南 布 依 族 苗 族 自 治 州 福 泉 市 金 山 街 道

(１０７°２４′１５.４８″ Ｅ、２６°４４′３６.６２″ Ｎ)ꎬ海拔 ９２８ ｍꎬ为
野生样地ꎬ土壤类型以石灰石为主ꎬ富含 Ｐꎬ福泉有

“亚洲磷都”之美誉ꎮ ３ 个样地分别代表不同栽培生

境、不同土壤类型和不同酸碱度ꎬ代表了贵州黑老

虎生长的主要生境ꎮ
于果实采收季节ꎬ分别在 ３ 个样地选取生长多

年、藤蔓高度木质化的健康植株ꎬ用铲子去除地表

植被和杂质ꎬ使用小锄头轻轻刨开土壤ꎬ寻找主根

周边的细根(直径≤２ ｍｍ)ꎬ挖取少量带土的细根

(Ｂｅｒｈｏｎｇａｒａｙ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３)ꎮ 每 ３ 株样品合并为

１ 个生物学重复ꎬ每个样本设置 ３ 个生物学重复ꎬ
将样品收集至无菌采样袋中并密封保存ꎬ迅速置

于冷链箱内ꎬ于 ４ ｈ 内带回实验室处理ꎮ
将黑老虎根部的土壤抖落ꎬ留存附着在根部

无 法 抖 落 的 为 根 际 土 ( ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌꎬ Ｒｈ )
(Ｅｄｗａｒｄｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)ꎬ将根系样品转移至无菌 ５０
ｍＬ 离心管中(含 ２０ ｍＬ 无菌 １０ ｍｍｏｌＬ￣１ ＰＢＳ 溶

液)ꎬ置于摇床 (苏州培英实验设备有限公司ꎬ培
英ꎬ型号:ＴＨＺ￣Ｃ￣１)ꎬ１２０ ｒｍｉｎ￣１ꎬ室温下振荡 ２０
ｍｉｎ(Ｙｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３)ꎮ 使用无菌镊子挑除根系ꎬ
剩余悬浮液高速离心 (６ ０００ ｇꎬ４ ℃) ２０ ｍｉｎꎬ沉淀

即为根际土样品ꎬ液氮速冻后ꎬ置于－８０ ℃冰箱备

用ꎮ 剩余的根系样品( ｒｏｏｔꎬＲ)用自来水冲去表面

多余的根际土ꎬ进行表面消毒 ( ７５％乙醇浸泡 ２
ｍｉｎꎬ５％次氯酸处理 ３ ｍｉｎꎬ无菌水清洗 ３ 次)获得

表面消毒的根组织样品ꎬ液氮速冻后ꎬ置于－８０ ℃
冰箱用于 ＤＮＡ 提取ꎮ
１.２ 土壤理化指标测定

土壤 ｐＨ 值测定:称取 ３ ｇ 土壤样品于 ５０ ｍＬ 烧

杯中ꎬ加入 ７.５ ｍＬ 去除 ＣＯ２的蒸馏水(水土比 ２.５ ∶
１)ꎬ用水平振荡器剧烈振荡 ２ ｍｉｎꎬ使土粒充分分散

后ꎬ放置 ３０ ｍｉｎ 后用 ｐＨ 计测定ꎬ１ ｈ 内完成测定ꎮ
每个样品测定 ３ 次ꎬ计算平均值ꎮ 土壤总氮( ｔｏｔａｌ
ｎｉｔｒｏｇｅｎꎬ ＴＮ)采用半微量凯氏定氮法ꎬ总磷( ｔｏｔａｌ
ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓꎬ ＴＰ)采用 ＮａＯＨ 碱熔－钼锑抗分光光度

法ꎬ土壤总钾( ｔｏｔａｌ ｐｏｔａｓｓｉｕｍꎬ ＴＫ)测定采用 ＮａＯＨ
熔融法ꎬ土壤速效氮(ａｖａｌｉａｂｌｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎꎬ ＡＮ)的测定

采用碱解扩散法ꎬ土壤速效磷(ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓꎬ
ＡＰ)的测定采用分光光度法ꎬ土壤速效钾(ａｖａｉｌａｂｌｅ
ｐｏｔａｓｓｉｕｍꎬ ＡＫ)的测定采用乙酸铵浸提法ꎬ土壤有

机质(ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒꎬ ＳＯＭ)的测定采用重铬酸

钾容量法ꎮ 每个样品重复 ３ 次ꎮ
１.３ ＤＮＡ 提取及高通量测序

根系样品 ＤＮＡ 提取采用植物基因组 ＤＮＡ 提

取试剂盒(货号:ＤＰ３０５ꎬ天根生化科技有限公司ꎬ
北京)ꎮ 根际土壤样品 ＤＮＡ 提取采用土壤 ＤＮＡ
提取试剂盒(货号:ＤＰ３３６ꎬ天根生化科技有限公

４２２１ 广　 西　 植　 物 ４３ 卷



司ꎬ北京)ꎮ ＩＴＳ 引物:ｆＩＴＳ７(５′￣ＧＴＧＡＲＴＣＡＴＣＧＡＡ
ＴＣＴＴＴＧ￣３′)和 ＩＴＳ４(５′￣ＴＣＣＴＣＣＧＣＴＴＡＴＴＧＡＴＡＴＧ
Ｃ￣３′)ꎮ 反应体系 (２５ μＬ):２ ×Ｐｈａｎｔａ Ｍａｘ ｍａｓｔｅｒ
ｍｉｘ １２.５ μＬꎬ正、反向引物 ( １ μｍｏｌＬ￣１) 各 ２. ５
μＬꎬＤＮＡ μＬ (５０ ｎｇ)ꎬｄｄＨ２Ｏ ６.５ μＬꎮ ＰＣＲ 反应条

件:９４ ℃ / １ ｍｉｎ－(９４ ℃ / １０ ｓ－５０ ℃ / ３０ ｓ－７２ ℃ /
４５ ｓ) ×３２ 个循环－７２ ℃ / １０ ｍｉｎꎮ ＰＣＲ 产物经 ２％
琼 脂 糖 凝 胶 电 泳 确 证ꎬ 用 ＡＭＰｕｒｅ ＸＴ ｂｅａｄｓ
(Ｂｅｃｋｍａｎ Ｃｏｕｌｔｅｒ Ｇｅｎｏｍｉｃｓꎬ Ｄａｎｖｅｒｓꎬ ＭＡꎬ ＵＳＡ)
纯化ꎬＱｕｂｉｔ( Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎꎬ ＵＳＡ)定量ꎮ 扩增子文库的

大小 和 数 量 分 别 用 Ａｇｉｌｅｎｔ ２１００ 生 物 分 析 仪

( Ａｇｉｌｅｎｔꎬ ＵＳＡ ) 和 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ( Ｋａｐａ Ｂｉｏｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ
Ｗｏｂｕｒｎꎬ ＭＡꎬＵＳＡ)文库定量试剂盒进行评估ꎮ 高

通量测序委托杭州联川生物技术有限公司完成ꎬ
所用平台为高通量二代测序仪 ( ＩｌｌｕｍｉｎａꎬＨｉＳｅｑ
４０００ꎬＵＳＡ)ꎮ 测序原始数据已提交至 ＮＣＢＩ 数据

库 ( 项 目 号 为 ＰＲＪＮＡ８５５２９６ꎬ 样 品 编 号 为

ＳＡＭＮ２９４８７９３０￣ＳＡＭＮ２９４８７９４７)ꎮ
１.４ 数据处理及分析

高通量测序获得的下机数据根据 Ｂａｒｃｏｄｅ 拆

分后ꎬ去除 Ｂａｒｃｏｄｅ 和接头序列ꎬ并进行质控、过
滤ꎬ得到 Ｃｌｅａｎ ｄａｔａꎮ 使用 ＰＥＡＲ( ｖ０.９. ６)软件对

ｒｅａｄｓ 进行拼接合并获得原始 Ｔａｇｓꎮ 用 Ｆｑｔｒｉｍ 筛选

Ｑ２０>２０ 的序列ꎮ 利用 Ｖｓｅａｒｃｈ( ｖ２.３.４)去除嵌合

体获得最终有效数据用于进一步分析ꎮ 样本的 α
多样性指数采用 ｍｏｔｈｕｒ( ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｍｏｔｈｕｒ. ｏｒｇ /
ｗｉｋｉ / Ｓｃｈｌｏｓｓ＿ＳＯＰ＃Ａｌｐｈａ＿ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ)软件计算ꎮ 应

用 Ｕｓｅａｒｃｈ 软 件 ( ｖｅｓｉｏｎ ７. ０ ｈｔｔｐ: / / ｄｒｉｖｅ５. ｃｏｍ /
ｕｐａｒｓｅ / )对有效数据序列在 ９７％的相似度下进行

ＯＴＵ ( Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ Ｕｎｉｔｓ ) 聚 类ꎬ 采 用

Ｑｉｉｍｅ ２ 进行 ＯＴＵ 物种注释分析ꎬ获得样品 ＯＴＵ
的分类学信息ꎮ 韦恩图、ＰＣｏＡ 分析、ＲＤＡ 分析等

利 用 联 川 云 平 台 ( ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ. ｏｍｉｃｓｔｕｄｉｏ. ｃｎ /
ｉｎｄｅｘ)进行ꎮ 利用 ＦＵＮＧｕｉｌｄ 软件对真菌进行功能

预测分析(Ｎｇｕｙｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)ꎮ 采用 ＳＰＳＳ ２６ 对

土壤理化性质进行显著性差异分析ꎮ

２　 结果与分析

２.１ ３ 个样地黑老虎根际土壤理化特性

由表 １ 可知ꎬ３ 个不同生境下ꎬ黑老虎根际土

壤的理化指标存在显著差异ꎬ野生生境土壤主要

养分指标高于栽培生境ꎮ ３ 个生境中ꎬ贵阳栽培生

表 １　 ３ 个样地黑老虎根际土壤理化特性
Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｉｎｄｉｃｅｓ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ

ｓｏｉｌ ｏｆ Ｋａｄｓｕｒａ ｃｏｃｃｉｎｅａ ｉｎ ｔｈｒｅｅ ｓａｍｐｌｅ ｐｌｏｔｓ

理化指标
Ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ
ｉｎｄｉｃｅｓ

贵阳
ＧＹ

榕江
ＲＪ

福泉
ＦＱ

酸碱度
ｐＨ

４.６６±０.０６ｂ ４.６３±０.０６ｂ ７.２２±０.０４ａ

总氮
ＴＮ (ｇｋｇ ￣１)

１.８２±０.０２ｃ ３.４４±０.０６ａ ２.４８±０.０２ｂ

总磷
ＴＰ (ｇｋｇ ￣１)

０.２３±０.０２ｃ ０.５４±０.０２ｂ １.５２±０.０３ａ

总钾
ＴＫ (ｇｋｇ ￣１)

１３.４９±０.０８ｃ １７.１５±０.１９ｂ ２１.６２±１.３６ａ

速效氮
ＡＮ (ｍｇｋｇ ￣１)

１８１.４６±３.４４ｃ ３４０.６５±８.２６ａ ２４５.８８±４.９６ｂ

速效钾
ＡＫ(ｍｇｋｇ ￣１)

１２３.９７±５.２１ｃ １５４.０５±５.６６ｂ ４０８.６７±１０.９４ａ

速效磷
ＡＰ (ｍｇｋｇ ￣１)

１.４２±０.０８ｃ ８.０２±０.１１ｂ ６６.２±０.３４ａ

有机质
ＳＯＭ (ｇｋｇ ￣１)

３２.８３±０.４９ｃ ６８.８５±１.０６ａ ４１.６８±０.９９ｂ

　 注: 不同小写字母表示在 Ｐ<０.０５ 水平上存在显著差异ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ (Ｐ<
０.０５).

境(ＧＹꎬｐＨ ＝ ４. ６６) 和榕江野生生境 ( ＲＪꎬ ｐＨ ＝
４.６３)下的根际土壤为酸性( ｐＨ<６.５)ꎬ福泉野生

生境下的根际土壤 ｐＨ 呈中性(ＦＱꎬｐＨ ＝ ７.２２)ꎬ主
要是由于福泉土壤类型以石灰土最多ꎬ土壤 ｐＨ 呈

中性ꎬ福泉素有“亚洲磷都”之美誉ꎬ土壤富含 Ｐꎬ
此外 Ｋ 含量也较多ꎮ ＲＪ 根际土壤的 ＴＮ、ＡＮ 和

ＳＯＭ 含量在 ３ 个样地中最高ꎻＦＱ 根际土壤的 ＴＰ、
ＴＫ、ＡＰ 含量在 ３ 个样地中最高ꎻＧＹ 栽培生境下根

际土壤 ＴＮ、ＴＰ、ＴＫ、ＡＮ、ＡＫ、ＡＰ 及 ＳＯＭ 含量均显

著低于野生生境(ＲＪ 和 ＦＱ)ꎮ 野生生境下的土壤

营养元素和有机质含量高于栽培生境ꎬ并且生态

系统更为平衡ꎮ 原因可能为野生生境为茂密的树

林ꎬ存在较多腐殖质ꎬ有机质含量更为丰富且含水

量较高ꎬ土壤较为疏松ꎬ矿质营养元素不易流失ꎻ
而人工苗圃在管理过程中施用肥料不多ꎬ腐殖质

和有机质偏少且土壤存在一定程度的板结ꎬ土壤

中的 Ｎ、Ｐ、Ｋ 等元素随雨水流失较为严重ꎮ
２.２ 黑老虎根际土壤真菌及根部内生真菌测序

对 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 高通量测序数据进行双端拼接、质
量控制、嵌合体过滤后ꎬ进行高质量数据统计ꎬ共获

得有 效 序 列 １ ４６３ ６１９ 个ꎬ 样 品 有 效 ｒｅａｄｓ 为

５２２１７ 期 刘涛等: 不同生境黑老虎根际和内生真菌多样性分析



７６ ８７８~ ８４ ９８０ 对ꎬ 每个样品平均为 ８１ ３１２ 对

ｒｅａｄｓꎬ有效率在 ９３.５９％ ~ ９８.７０％之间ꎬＱ２０ 全部在

９９％以上ꎮ １８ 个样品的 ＯＴＵ 稀释曲线随测序数目

增加逐渐趋于平缓ꎬ并且各样品测序覆盖度均在

９９.９５％以上(图 １)ꎬ表明测序数据量能较全面地反

映测序样品的真菌群落组成ꎬ测序质量评价各项指

标均符合 ＩＴＳ 测序要求ꎬ可以进行后续分析和研究ꎮ
以≥９７％的相似性聚类得到 ４ ３２８ 个 ＯＴＵꎬ３

个样地根际土壤真菌和根部内生真菌分别检测到

ＯＴＵ 数为 ３ ８６７ 个和 ８０１ 个ꎬ其中根际土壤中各地

区 ＯＴＵ 数从多到少依次为 ＲＪ＿Ｒｈ( １ ３５８ 个) >
ＦＱ＿Ｒｈ(１ ０９０ 个) > ＧＹ＿Ｒｈ(９９４ 个)ꎬ共有的 ＯＴＵ
为 ７２ 个ꎮ 共有的 ＯＴＵ 共注释到 ５ 个门ꎬ绝大多数

为子囊菌门(５０ 个ꎬ占比 ６８.４％)ꎻ共注释到 ４９ 个

属ꎬ占比前几位的有未分类属(７ 个ꎬ９.７％)、被孢

霉属(６ 个ꎬ８.３％)ꎬ 外瓶柄霉属、 柱孢属、丛赤壳

属和隐球菌属均为 ３ 个ꎬ各占比 ４.２％ꎮ 根部内生

真菌中ꎬ各地区 ＯＴＵ 数从多到少依次为 ＦＱ ＿Ｒ
(３３０) > ＧＹ＿Ｒ(２４３) >ＲＪ＿Ｒ(１５３)ꎬ共有的 ＯＴＵ 为

１４ 个ꎮ １４ 个共有的 ＯＴＵ 共注释到 ２ 个门ꎬ子囊菌

门有 １３ 个ꎬ占比 ９２.９％ꎻ共注释到 １１ 个属ꎬ占比最

高的为外瓶柄霉属(３ 个ꎬ２１. ４％)ꎬ其余属均为 １
个ꎬ各占比 ７.１％ꎮ 根际土壤真菌和内生真菌所有

样品共有的 ＯＴＵ 仅为 ６ 个ꎬ注释到 ２ 个门ꎬ子囊菌

门为 ５ 个ꎬ占比 ８３.３％ꎻ注释到 ５ 个属ꎬ占比最高的

为外瓶霉属(２ 个ꎬ３３.３％)ꎬ其余分别为被孢霉属、
柱孢属和丛赤壳属(图 ２)ꎮ 图 ２ 结果显示 ３ 个样

地样品中ꎬ真菌 ＯＴＵ 数量均为根际土壤>根内ꎬＦＱ
野生样地 ＯＴＵ 多样性较高ꎮ 共有的 ＯＴＵ 中ꎬ被孢

霉属、外瓶柄霉属、 柱孢属和丛赤壳属最为常见ꎮ
２.３ 黑老虎根际土壤真菌和根部内生真菌多样性

Ａｌｐｈａ 多样性分析表明ꎬ３ 种生境下ꎬ根际土壤

的真菌群落多样性和丰富度均显著高于根部内生

真菌ꎮ ３ 个 样 地 根 际 土 壤 真 菌 中ꎬ 香 农 指 数

(Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ)和辛普森指数( Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ)无

显著差异ꎬＲＪ＿Ｒｈ 中 Ｃｈａｏ１ 指数和 Ａｃｅ 指数显著高

于 ＧＹ＿Ｒｈ 和 ＦＱ＿Ｒｈꎮ ３ 个样地根部内生真菌中ꎬ
ＦＱ＿Ｒ 香农指数显著高于 ＧＹ＿Ｒ 和 ＲＪ＿ＲꎬＧＹ＿Ｒ 辛

普森指数显著低于 ＲＪ＿Ｒ 和 ＦＱ＿Ｒꎬ而 ＲＪ＿Ｒ 的

Ｃｈａｏ１ 指数和 Ａｃｅ 指数显著低于 ＦＱ＿Ｒꎬ与 ＧＹ＿Ｒ
无显著差异(表 ２)ꎮ 这说明了 ３ 个生境根际土壤

真菌多样性和优势度无显著差异ꎬＲＪ＿Ｒ 的根际真

菌群落丰度高于其余两地ꎬ３ 个样地根部内生真菌

中ꎬ ＦＱ＿Ｒ 的真菌群落多样性显著高于其他两地ꎬ
ＧＹ＿Ｒ 栽培生境的真菌优势度显著低于两个野生

生境(ＲＪ＿Ｒ 和 ＦＱ＿Ｒ)ꎮ
通过无权重距离矩阵 ( ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ ＿ ｕｎｉｆｒａｃ ＿

ｄｉｓｔａｎｃｅ＿ｍａｔｒｉｘ)算法对 ３ 个样地样品进行主坐标

分析(ＰＣｏＡ)分析ꎬ结果显示ꎬ主坐标 １ 和主坐标 ２
分别解释了 ２５.２５％和 １３.７６％的多样性ꎬ合计解释

了 ３９.０１％的多样性ꎬ３ 个生境下的根部内生真菌

群落聚集于第二、第三象限ꎬ根际土壤真菌群落聚

集于第一、第四象限ꎬ显示 ３ 个不同生境中根际土

壤真菌更为相似ꎬ而根部内生真菌群落更为相似

(图 ３)ꎮ 结果表明ꎬ黑老虎根部内生真菌受地域

影响较小ꎬ具有明显的种 属 特 异 性ꎮ 另 外ꎬ从

ＰＣｏＡ 结果可以看出ꎬ同一类样本的 ３ 个生物重复

均能很好地聚在一起ꎬ说明本研究所采用的样本

重复性好ꎬ数据可靠性高ꎮ
２.４ 黑老虎根际土壤和根部内生真菌组成和结构

３ 个生境下共 １８ 个黑老虎根际土壤和根样品

中ꎬ共检测到了真菌 １２ 个门ꎬ依次为 ＧＹ(１０ 个)、
ＲＪ(９ 个)和 ＦＱ(９ 个)ꎬ３ 个样地相差不大ꎮ ３ 个样

地 ６ 组 样 品 中ꎬ 真 菌 优 势 类 群 均 为 子 囊 菌 门

(Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ)和担子菌门( Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ)ꎬ其中ꎬ
子囊菌门占比最高ꎬ 占比范围 ４８.０２％ ~ ８８.３８％ꎬ
在栽 培 生 境 ( ＧＹ＿Ｒ) 的 根 内 ( Ｙ１ ) 占 比 高 达

８８.３８％ꎬ而在栽培生境的根际土壤(ＧＹ＿Ｒｈ)中占

比最 低 ( ４８. ０２％)ꎮ ＧＹ＿Ｒｈ 和 ＦＱ ＿ Ｒｈ 中ꎬ 存 在

２６.１７％和 １３.６８％的未分类真菌(图 ４:Ａ)ꎮ
在属水平上ꎬ共注释到 ５０９ 个属ꎬ３ 个生境中

注释到的真菌属依次为 ＲＪ(３７５) > ＦＱ(２９９) >ＧＹ
(２７４)ꎮ ３ 个生境下ꎬ优势属的结构和丰度存在明

显差异ꎬ根部内生真菌中ꎬ栽培生境(ＧＹ＿Ｒ)下ꎬ外
瓶霉属(Ｅｘｏｐｈｉａｌａꎬ７７.８１％)优势明显ꎬ其他属占比

均不超过 ４％ꎬ２ 个野生生境下ꎬＲＪ＿Ｒ 的优势菌群

为 Ｃｌａｄｏｐｈｉａｌｏｐｈｏｒａ ( ２１. ６８％)、 黄 丝 菌 属

( Ｃｅｐｈａｌｏｔｈｅｃａꎬ １９. ４６％) 和 Ｆｌａｇｅｌｌｏｓｃｙｐｈａ ( １９.
３２％)ꎬＦＱ＿Ｒ 的优势菌群为蜡壳耳目未分类属

(１９.７％)、外瓶霉属(１５.２０％)和球囊菌门未分类

属( Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ＿ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄꎬ１２. １２％)ꎮ ３ 个样

地的根际土壤真菌ꎬ被孢霉属(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ)占比均

最高ꎬ分别为 ８.５７％(ＧＹ＿Ｒｈ)、２１.４３％(ＲＪ＿Ｒｈ)和
１３.５３％(ＦＱ＿Ｒｈ)ꎮ 此外ꎬ ＧＹ＿Ｒｈ 优势菌群还有癣

囊腔 菌 属 ( Ｐｌｅｃｔｏｓｐｈａｅｒｅｌｌａꎬ ４. ３４％) 和 外 瓶 霉

属(４.１５％)ꎬ ＲＪ＿Ｒｈ 中优势菌群为新丛赤壳属

６２２１ 广　 西　 植　 物 ４３ 卷



图 １　 黑老虎根际土壤和根部
内生真菌的 ＯＴＵ 稀释曲线

Ｆｉｇ. １　 Ｆｕｎｇａｌ ＯＴＵ ｒａｒｅｆａｃｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅｓ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ
ｓｏｉｌ (Ｒｈ) ａｎｄ ｒｏｏｔ (Ｒ) ｏｆ Ｋａｄｓｕｒａ ｃｏｃｃｉｎｅａ

(Ｎｅｏｎｅｃｔｒｉａꎬ７.１５％)ꎬＹ３ 中优势菌群为癣囊腔菌

属(５.９７％)和柱孢属(Ｃｙｌｉｎｄｒｏｃａｒｐｏｎꎬ４.３１％) (图

４:Ｂ)ꎮ 结果显示ꎬ栽培生境下ꎬ根部内生真菌菌群

具有一定的偏好性ꎬ部分菌群具有优越性ꎬ而野生

生境下ꎬ菌群均匀度更高ꎮ
以相对丰度 Ｔｏｐ２０ 的属制作的热图显示ꎬ３ 个

生境下ꎬ根部内生真菌和根际真菌群落均存在显

著差异ꎬ其中根际土壤真菌群落聚为一类ꎬ与

ＰＣｏＡ 聚类图结果一致ꎬ表明黑老虎根际土壤真菌

群落结构受生境影响较小ꎬ黑老虎根部内生真菌

群落具有一定的物种特异性(图 ５)ꎮ
２.５ 黑老虎根际土壤真菌及根部内生真菌群落功

能预测

利用 ＦＵＮＧｕｉｌｄ 软件对黑老虎根际土壤及根部

内生真菌进行功能预测ꎬ结果显示真菌 ７ 个营养

类型在 ３ 个生境的根际土壤和根组织中分布不

均ꎬ其中病理－腐生营养型和腐生营养型两个类型

为优势菌群ꎮ ３ 个样地的根际土壤样本中ꎬ腐生－
共生营养型占比相当高ꎬ 而在根部内生真菌中占

图 ２　 黑老虎不同生境真菌群落 ＯＴＵ 分布韦恩图
Ｆｉｇ. ２　 Ｖｅｎｎ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ＯＴＵ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｉｎ Ｋａｄｓｕｒａ ｃｏｃｃｉｎｅａ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｈａｂｉｔａｔｓ

比较低ꎮ 与内生真菌相比ꎬ根际真菌中不同营养

类型真菌菌群的分布更为均匀ꎮ 根部内生真菌

中ꎬ栽培生境下(ＧＹ＿Ｒ)ꎬ病理－腐生营养型占比较

高ꎬＲＪ＿Ｒ 的腐生营养型占比较高ꎬＦＱ＿Ｒ 的共生营

养型占比较高(图 ６:Ａ)ꎮ
３ 个生境下 ６ 组样本预测得到 ６１ 个生态共位

群(ｇｕｉｌｄ)ꎬ不同生态共位群在 ３ 个生境下的根际

土壤真菌分布更为相似ꎬＧＹ＿Ｒ 群落中动物病原－

真菌寄生虫－未定义腐生营养型占比较高ꎬ而 ＲＪ＿
Ｒ 中未定义腐生营养型占比较高ꎬＦＱ＿Ｒ 中动物病

原－真菌寄生虫－未定义腐生营养型和丛枝菌根占

比较高(图 ６:Ｂ)ꎮ
２.６ 黑老虎根际土壤真菌群落结构与土壤环境因

子相关性

利用土壤理化因子与根部内生真菌和根际真

菌群落多样性指数分别做 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关性分析ꎮ
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图 ３　 不同生境下黑老虎根际和体内真菌
群落的主坐标分析

Ｆｉｇ. ３　 ＰＣｏＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ
ｓｏｉｌ ａｎｄ ｒｏｏｔ ｉｎ Ｋａｄｓｕｒａ ｃｏｃｃｉｎｅａ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｈａｂｉｔａｔｓ

根部内生真菌中ꎬＴＫ 与根部内生真菌香农指数和

辛普森指数正相关ꎬ ＴＰ 与香农指数正相关(Ｐ<
０.０５)ꎬ但未达极显著水平(图 ７:Ａ)ꎮ 根际土壤真

菌中ꎬ土壤 ＳＯＭ、ＡＮ 和 ＴＮ 与根际土壤真菌 Ａｃｅ 指

数和 Ｃｈａｏ１ 指数呈极显著(Ｐ<０.０１)正相关(图 ７:
Ｂ)ꎮ 这说明土壤环境因子对黑老虎内生真菌和根

际土壤真菌群落结构的影响不同ꎬＴＫ 和 ＴＰ 主要

影响内生真菌群落的多样性ꎬ而 ＳＯＭ、ＴＮ 和 ＡＮ 主

要影响根际土壤真菌群落的丰度ꎬ对根际土壤真

菌群落结构的影响大于内生真菌ꎮ
为探究土壤理化因子与根际真菌群落结构的

相关性ꎬ通过冗余分析( ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓꎬ ＲＤＡ)
分别研究了土壤理化因子与根际真菌与门水平和

丰度排序前 ２０ 的属之间的相互关系(图 ８)ꎮ 在

门水平上ꎬ第一、第二排序轴累计解释率分别为

６２.５％和 ２２.５％ꎬ 累计解释率为 ８５.０％ꎬ 能较好地

表 ２　 黑老虎根际土壤和根内真菌群落多样性指数分析
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ａｎｄ ｒｏｏｔ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ Ｋａｄｓｕｒａ ｃｏｃｃｉｎｅａ

样品
Ｓａｍｐｌｅ

香农指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

辛普森指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

Ｃｈａｏ１ 指数
Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ

Ａｃｅ 指数
Ａｃｅ ｉｎｄｅｘ

覆盖度
Ｃｏｖｅｒａｇｅ (％)

贵阳＿根
ＧＹ＿Ｒ

３.４１±０.６７ｃ ０.７７±０.０９ｃ １４１.８４±４４.９０ｃｄ １４２.６７±４４.３６ｃｄ ９９.９９

贵阳＿根际土
ＧＹ＿Ｒｈ

７.０７±０.１４ａ ０.９８±０.００ａ ６７３.６６±２３.６６ｂ ６７６.６２±２３.３５ｂ ９９.９６

榕江＿根
ＲＪ＿Ｒ

３.６３±０.２６ｃ ０.８７±０.０１ｂ ８９.０３±１８.１１ｄ ８９.５０±１８.２０ｄ ９９.９９

榕江＿根际土
ＲＪ＿Ｒｈ

７.２０±０.３１ａ ０.９７±０.０２ａ ８４４.９６±１４.８５ａ ８４５.８３±１４.０２ａ ９９.９９

福泉＿根
ＦＱ＿Ｒ

４.６５±１.１０ｂ ０.９１±０.０６ａｂ １７８.６８±３５.９３ｃ １７８.９５±３６.０４ｃ ９９.９９

福泉＿根际土
ＦＱ＿Ｒｈ

７.１２±０.１５ａ ０.９８±０.００ａ ６７２.８７±４８.２４ｂ ６７４.２２±４８.０９ｂ ９９.９８

　 注: 不同小写字母表示显著差异 (Ｐ<０.０５)ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ (Ｐ<０.０５) .

反映黑老虎土壤理化因子与根际真菌门水平的相

互 关 系ꎮ ＳＯＭ、 ＡＮ、 ＴＮ 和 ＴＫ 与 担 子 菌 门

(Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ)和接合菌门( Ｚｙｇｏｍｙｃｏｔａ) 呈现较

强的正相关ꎮ 在属水平上ꎬ第一、第二排序轴累计

解释率分别为 ７５. ６％ 和 １５. ０％ꎬ累计解释率为

９０.６％ꎬ能较好地反映黑老虎根际真菌群落与土壤

理化因子之间的相互关系ꎮ ＴＮ、ＡＮ、ＳＯＭ 和 ＴＫ 与

新丛枝壳属、黄丝菌属、被孢霉属等箭头方向一

致ꎬ呈现较强的正相关ꎬ与真菌＿未分类 ( Ｆｕｎｇｉ＿
ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ)、外瓶霉属、肉座菌属(Ｈｙｐｏｃｒｅａ)等箭

头方向相反ꎬ呈现明显的 负 相 关ꎮ 综 上 表 明ꎬ
ＳＯＭ、ＴＮ、ＡＮ 和 ＴＫ 对黑老虎根际土壤真菌群落丰

度影响较大ꎬ是影响黑老虎根际土壤真菌结构的

主要因素ꎮ

３　 讨论与结论

本研究利用高通量测序技术研究了不同生境

下黑老虎根内生真菌及根际土壤真菌群落组成和

多样性ꎬ３ 个样地根际土壤和根部内生真菌共有的
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Ａ. 门水平ꎻ Ｂ. 属水平ꎮ
Ａ. Ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌꎻ Ｂ. Ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ.

图 ４　 不同生境下黑老虎真菌群落物种组成差异
Ｆｉｇ. ４　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ＯＴＵ ｉｎ Ｋａｄｓｕｒａ ｃｏｃｃｉｎｅａ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｈａｂｉｔａｔｓ
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图 ５　 不同生境下黑老虎根际和根部内生真菌属水平的相对丰度热图
Ｆｉｇ. ５　 Ｈｅａｔ ｍａｐ ｏｆ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ

ｓｏｉｌ ａｎｄ ｒｏｏｔ ｉｎ Ｋａｄｓｕｒａ ｃｏｃｃｉｎｅａ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｈａｂｉｔａｔｓ

ＯＴＵ 分别为 ７２ 个和 １４ 个ꎬ根际土壤真菌和内生

真菌所有样品共有的 ＯＴＵ 仅为 ６ 个ꎬ各地特有的

ＯＴＵ 有较大差异ꎮ 这表明根际土壤真菌具有一定

的地域专化性和宿主专一性ꎬ与其他物种结果相

类似(周婕等ꎬ２０１９)ꎮ ３ 个样地中ꎬ黑老虎根际土

壤真菌的 ＯＴＵ 数量和多样性均显著高于根部内生

真菌ꎬ土壤中含有微生物所需的食物来源和生长

环境ꎬ是 地 球 上 微 生 物 含 量 最 为 丰 富 的 区 域

(Ｒｏｅｓｃｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００７)ꎬ与重楼(王艳等ꎬ２０１９)、黄
精(樊锐锋等ꎬ２０２１)、川穹(张秫华等ꎬ２０２１)等研

究结果一致ꎮ 此外ꎬ３ 个样地根际土壤真菌多样性

(香农指数和辛普森指数)无显著差异ꎬ原因可能
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Ａ. 营养型分类ꎻ Ｂ. 共位群详细分类ꎮ
Ａ. Ｔｒｏｐｈｉｃ ｍｏｄｅ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎꎻ Ｂ. Ｇｕｉｌｄ ｄｅｔａｉｌｅｄ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ.

图 ６　 黑老虎根际土壤和根部内生真菌的功能预测分析
Ｆｉｇ. ６　 ＦＵＮＧｕｉｌｄ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌｓ ａｎｄ ｒｏｏｔ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇｉ ｉｎ Ｋａｄｓｕｒａ ｃｏｃｃｉｎｅａ

为 ３ 个样地均在贵州省内ꎬ地理位置、大气候和生

态环境具有一定的相似性ꎮ 但是ꎬ３ 个样地根际土

壤真菌的丰富度(Ｃｈａｏ１ 指数和 Ａｃｅ 指数)存在显

著差异ꎬ其中 ＲＪ＿Ｒｈ 根际土壤真菌丰富度显著高

于 ＧＹ＿Ｒｈ 和 ＦＱ＿Ｒｈꎬｄｅ Ｂｏｅ 等(２００５)研究表明植

物根系及其分泌物、动植物残体和 ＳＯＭ 是土壤真

菌可利用的主要能源ꎬ榕江土壤丰富的有机质为

真菌群落的繁殖提供了丰富的养分ꎬ可能是榕江

根际土壤真菌丰富度高于另外两地的原因ꎮ ３ 个

样地根部内生真菌中ꎬ ＦＱ＿Ｒ 的真菌群落多样性

显著高于其他两地ꎬＧＹ＿Ｒ 栽培生境的真菌优势度

显著低于两个野生生境(ＲＪ＿Ｒ 和 ＦＱ＿Ｒ)ꎬ可能是
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∗∗表示极显著差异( Ｐ<０.０１)ꎻ ∗表示显著差异(Ｐ<０.０５)ꎮ
∗∗ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｅｘｔｒｅｍｅｌｙ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ (Ｐ<０.０１)ꎻ ∗ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ (Ｐ<０.０５).

图 ７　 土壤环境因子与黑老虎根部内生真菌(Ａ)和土壤根际土壤真菌(Ｂ)群落多样性指数的皮尔森相关性分析
Ｆｉｇ. ７　 Ｐｅａｒｓｏｎ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｗｉｔｈ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇｉ (Ａ)

ａｎｄ ｓｏｉｌ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｆｕｎｇａｌ (Ｂ) ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｉｃｅｓ ｏｆ Ｋａｄｓｕｒａ ｃｏｃｃｉｎｅａ

Ａ. 门水平ꎻ Ｂ. 属水平ꎮ
Ａ. Ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌꎻ Ｂ. Ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ.

图 ８　 黑老虎根际土壤真菌与土壤环境因子 ＲＤＡ 分析
Ｆｉｇ. ８　 ＲＤＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｉ ｗｉｔｈ ｓｏｉｌ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｉｎ Ｋａｄｓｕｒａ ｃｏｃｃｉｎｅａ
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因为野生生境受人工干预ꎬ栽培生境的植被、土壤

结构和营养元素趋于不均衡ꎬ导致栽培生境下黑

老虎根内生真菌的多样性偏低ꎮ
本研究发现子囊菌门和担子菌门是黑老虎根

际和根部内生真菌的优势类群ꎬ子囊菌门大都为

陆生ꎬ可分解土壤中动植物腐烂的遗骸和有机质ꎬ
释放有机物供植物吸收利用ꎬ其含量的高低与土

壤肥力有关ꎮ 担子菌门常与植物形成共生菌根ꎬ
促进植物的生长和发育(Ｍｉｇｕｅｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎮ 本

研究结果与五味子属(江林春等ꎬ２０２０)及其他中

药材如重楼 (王艳等ꎬ ２０１９)、黄精 (樊锐锋等ꎬ
２０２１)、川穹(张秫华等ꎬ２０２１)等一致ꎮ 在属水平

上ꎬ根部内生真菌中ꎬ ＧＹ＿Ｒ、ＲＪ＿Ｒ 和 ＦＱ＿Ｒ 的优

势 菌 属 分 别 为 外 瓶 霉 属 ( ７７. ８１％)、
Ｃｌａｄｏｐｈｉａｌｏｐｈｏｒａ(２１. ６８％) 和蜡壳耳目未分类属

(１９.７％)、外瓶霉属(１５.２０％)ꎮ 外瓶霉属在栽培

生境(ＧＹ)的根中丰度较高(７７.８１％)ꎮ 其原因可

能为外瓶霉属有在土壤、水和空气等不同生态系

统中有着广泛的分布ꎬ多为人、畜和水产鱼类等的

真菌病害ꎬ在植物中ꎬ有耐重金属特性的报道(王

璐ꎬ２０１１)ꎮ 栽培生境下ꎬ长期施用化肥农药ꎬ受到

人类活动干扰较多ꎬ外瓶霉属上升为优势菌群ꎮ
根际土壤真菌中ꎬ３ 个样地的优势菌属均含被孢霉

属ꎬ而其他优势菌群各不相同ꎮ 被孢霉属为土壤

碳及养分转化的关键成员ꎬ在植物生长发育、代谢

中均发挥关键作用(宁琪等ꎬ２０２２)ꎮ 在属水平上ꎬ
对不同生境下根际土壤和根部内生真菌的 α 多样

性分析显示ꎬ不同生境下黑老虎根际土壤和根部

内生真菌群落的丰度和多样性存在显著差异ꎮ
ＦＵＮＧｕｉｌｄ 功能预测结果显示ꎬ７ 个营养类型在 ６
组样本中分布不均ꎬ栽培生境下(ＧＹ)病理－腐生

营养型及动物病原－真菌寄生虫－未定义腐生营养

型真菌在黑老虎根内生菌中比例最高ꎬ推测可能

是由于在栽培生境下ꎬ由于生态平衡遭到破坏ꎬ造
成植株体内病原菌和寄生虫等侵害机会增加ꎬ病
原菌潜伏或以条件性致病方式寄生于植物根内ꎬ
是导致栽培生境下植物更容易发生病害的原因之

一(Ｒｏｄｒｉｇｕｅｚ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００９)ꎮ 王艳等(２０１９)发现ꎬ
野生生境下的重楼内生真菌和土壤真菌菌群丰度

和多样性显著高于园区环境ꎬ与本研究结果较为

一致ꎮ
植物根际土壤和根内真菌在植物生长发育、

低于逆境和维持土壤微生态环境中发挥重要作

用ꎬ其结构和组成受土壤环境因子如湿度、ｐＨ 值、
Ｎ、Ｐ、Ｋ、ＳＯＭ 等理化因素的影响 ( Ｒｏｅｓｃｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００７)ꎮ 本研究结果显示ꎬ３ 个不同生境下ꎬ黑老虎

根际土壤的理化指标存在明显差异ꎬ野生生境下

的土壤营养元素和有机质含量高于栽培生境ꎬ说
明栽培生境下ꎬ 要注意合理施用营养元素和有机

肥ꎬ确保植物生长的需要和土壤生态环境平衡ꎮ
同时ꎬ本研究结果也为后续的人工苗圃管理提供

了重要信息ꎮ 土壤理化因子与根部内生真菌多样

性相关分析显示ꎬ土壤 ＴＫ 和 ＴＰ 与根部内生真菌

香农指数相关显著ꎬ表明 ＴＫ 和 ＴＰ 主要影响根部

内生真菌的多样性ꎬ对丰度和优势度影响不明显ꎮ
根际土壤真菌中ꎬ土壤 ＳＯＭ、ＡＮ 和 ＴＮ 与根际土壤

真菌 Ａｃｅ 和 Ｃｈａｏ１ 指数极显著相关ꎮ 这表明土壤

环境因子对根际土壤真菌群落结构影响大于根部

内生真菌且主要影响根部内生真菌的多样性ꎬ而
对根际土壤真菌的影响主要为丰度ꎮ 李铭杰等

(２０２１)发现ꎬ土壤 ＳＯＭ、ｐＨ、ＡＰ、ＡＫ 与北苍术根

区土壤丛枝菌根真菌 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数

呈正相关ꎬ其中 ＳＯＭ 对丛枝菌根真菌群落多样性

影响最大ꎮ 杨蕊毓等(２０２２)研究发现ꎬ川麦冬根

围土壤丛枝菌根多样性指数及群落组成与土壤理

化因子 ＴＫ、ＴＰ、ＴＮ 相关性显著ꎮ 金辉等(２０２１)对
紫花针茅根际土壤和内生真菌研究分析发现ꎬ土
壤理化因子 ｐＨ、ＡＫ、Ｆｅ、Ｃａ 和 Ｍｇ 与 Ａｃｅ 指数、
Ｃｈａｏ１ 指数和 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数等真菌多样性指数显

著相关(Ｐ<０.０５)或极显著相关(Ｐ<０.０１)ꎬ与本研

究结果具有部分相似性ꎮ Ｎ 是植物生长发育所需

的大量元素ꎬ植物通过根系分泌物和物生物互作ꎬ
形成植物－土壤的氮素化学循环ꎬ因此 Ｎ 与土壤微

生物群落和根内生菌均发生交互作用(Ｈｏｂｂｉｅ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２００７)ꎮ 有机质含量影响土壤真菌的群落结

构ꎬ主要由于 ＳＯＭ 在微生物和酶的作用下发生分

解ꎬ同时为土壤微生物提供丰富的养分来促进了

土壤真菌的生长 (隋跃宇等ꎬ ２００９ꎻ Ｓｍｉｔｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１４)ꎮ

土壤 ＴＮ、ＡＮ、ＳＯＭ 和 ＴＫ 是影响黑老虎根际土

壤真菌结构的主要因素ꎮ ＲＤＡ 分析结果显示ꎬ被孢

霉属与 ＴＮ、ＡＮ 和 ＳＯＭ 呈现较强的正相关ꎮ 被孢霉

属是接合菌亚门接合菌纲毛霉目被孢霉科ꎬ能显著

提高土壤可溶性有机碳、ＡＮ 和 ＡＰ 的含量(宁琪等ꎬ
２０２２)ꎮ 本研究结果表明ꎬ多施有机肥、氮肥和钾

肥ꎬ可以改善土壤微生物菌群结构ꎬ促进黑老虎生

３３２１７ 期 刘涛等: 不同生境黑老虎根际和内生真菌多样性分析



长发育ꎮ 本研究为今后黑老虎根内有益真菌的分

离与鉴定提供了重要信息ꎬ同时也为黑老虎的引种

驯化和生态栽培提供了理论依据ꎮ
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