
　 Ｇｕｉｈａｉａ　 Ｊａｎ. ２０２６ꎬ ４６(１): １７３－１８５ ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.ｇｕｉｈａｉａ－ｊｏｕｒｎａｌ.ｃｏｍ

ＤＯＩ: １０.１１９３１ / ｇｕｉｈａｉａ.ｇｘｚｗ２０２５０２０３６

王宇ꎬ 陈邦清ꎬ 高晗ꎬ 等ꎬ ２０２６. 濒危植物珙桐根际微生物和根内生菌群落特点及功能分析 [ Ｊ]. 广西植物ꎬ ４６(１):
１７３－１８５.
ＷＡＮＧ Ｙꎬ ＣＨＥＮ Ｂ Ｑꎬ ＧＡＯ Ｈꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２６. Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ａｎｄ ｒｏｏｔ
ｅｎｄｏｐｈｙｔｅｓ ｏｆ ｅｎｄａｎｇｅｒｅｄ ｐｌａｎｔ Ｄａｖｉｄｉａ ｉｎｖｏｌｕｃｒａｔａ [Ｊ]. Ｇｕｉｈａｉａꎬ ４６(１): １７３－１８５.

濒危植物珙桐根际微生物和根内生菌
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摘　 要: 为研究不同种源珙桐(Ｄａｖｉｄｉａ ｉｎｖｏｌｕｃｒａｔａ)根际和根内微生物群落特征及功能规律ꎬ该研究以珙桐

根际土壤和根部组织为研究材料ꎬ通过 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因和 ＩＴＳ 序列扩增子测序技术ꎬ对其群落组成、多样性、
与理化因子的相关性及共现网络进行了分析且对其功能进行了预测ꎮ 结果表明:(１)两个种源根际和根内

微生物群落之间 α 多样性差异不显著ꎬ但 β 多样性存在显著性差异ꎮ (２)两个种源珙桐根际和根内优势细

菌为变形菌门、酸杆菌门和放线菌门ꎬ而真菌则以子囊菌门与担子菌门为主ꎻ属分类水平则表现出特异性富

集ꎮ (３)共现网络分析揭示了珙桐根际与根内细菌互作复杂度更高ꎬ其网络平均度及模块化等网络拓扑指

数均高于真菌ꎬ揭示了真菌群落更高的保守性ꎮ (４) ＬＥｆＳｅ 分析表明ꎬ存在 ３９ 个细菌分类单元和 ３０ 个真菌

分类单元且种源间具有显著性差异ꎮ (５)理化因子与微生物群落相关性显示ꎬ仅土壤有机碳与根际土壤细

菌优势群落呈显著正相关ꎬ土壤速效钾与根内真菌群落呈显著正相关ꎬ其他理化因子与微生物群落无显著

相关性ꎮ (６)功能预测表明ꎬ根际和根内优势细菌主要参与新陈代谢等功能ꎬ真菌则以腐生营养型为主ꎮ 两

个种源根际细菌群落在次生代谢物的合成、转录ꎬ以及折叠、分选和降解等 １１ 种功能均存在显著性差异ꎬ根
际真菌仅地衣共生真菌功能存在显著性差异ꎮ 综上认为ꎬ种源可影响微生物的组成与互作ꎬ并塑造功能差

异化ꎬ这些差异可能影响珙桐的生态适应性ꎬ因此该研究结果可为濒危植物珙桐的迁地保护提供微生物组

层面的理论支撑ꎮ
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Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｄａｖｉｄｉａ ｉｎｖｏｌｕｃｒａｔａꎬ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅꎬ ｅｎｄｏｐｈｙｔｅｓꎬ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅꎬ ｃｏ￣ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ ｎｅｔｗｏｒｋꎬ
ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ

　 　 珙桐 ( Ｄａｖｉｄｉａ ｉｎｖｏｌｕｃｒａｔａ) ꎬ隶属于珙 桐 科

(Ｄａｖｉｄｉａｃｅａｅ) ꎬ珙桐属(Ｄａｖｉｄｉａ) ꎬ是第三纪古热

带植物区系的孑遗物种ꎬ天然分布于湖北、湖南、
四川、重庆、贵州、云南、陕西和甘肃等地ꎬ主要集

中在海拔 ６００ ~ ３ ２００ ｍ 的山地生境ꎬ呈现间断性

零星分布(黎云样ꎬ２００３) ꎮ 珙桐迁地保育主要依

赖种子萌发和扦插繁殖ꎬ而引种环境适应性问题

成为关键制约因素(张清华等ꎬ２０００) ꎮ 目前ꎬ关
于珙桐的研究主要集中在群落分布 ( 张燕等ꎬ
２０２４ꎻ杨永军等ꎬ２０２４) 、繁育技术体系(董嘉明ꎬ
２０２４) 、形态特征解剖(张家勋等ꎬ１９９４) 及生理

遗传特性(关萍等ꎬ２０１５ꎻ令狐高曼等ꎬ２０２４) 等

方面ꎬ关于植物种源对微生物组影响的研究仍是

空白ꎮ
植物根际与内生微生物群落在植物健康与适

应性中扮演着至关重要的角色ꎮ 植物根际微生物

作为植物与土壤的生物媒介ꎬ参与养分循环、抑制

病原菌的生长及增强植物抗逆性(Ｐｈｉｌｉｐｐｏｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００９ꎻ Ｌｉｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２２)ꎮ 植物内生菌则是定殖于

植物组织内部ꎬ通过与宿主互惠共生ꎬ促进植物生

长( Ｂｅｎｓｏｎ ＆ Ｓｉｌｖｅｓｔｅｒꎬ １９９３ꎻ Ｌｕｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１ꎻ
Ｋｈａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２ꎻ Ｈａｍｉｌｔｏｎ ＆ Ｂａｕｅｒｌｅꎬ ２０１２ )ꎮ
因此ꎬ解析植物微生物组成与功能是理解其环境

适应机制的关键ꎮ 近年来ꎬ组学技术的革新为濒

危植物的微生物群落解析提供了新视角ꎮ 阿拉坦

存布尔等(２０２４)通过研究进一步明确了濒危药用

植物掌裂兰根部内生和根际真菌群落组成ꎮ 有研

究表明ꎬ濒危植物大别山五针松根际微生物与根

内生菌在菌群丰富度、群落结构组成及功能多样

性上均存在差异 (石水琴等ꎬ ２０２２ꎻ项小燕等ꎬ
２０２５)ꎮ 此外ꎬＹａｎｇ Ｙ Ｚ 等(２０２４)对青海云杉、白
桦、油茶 ３ 种林木微生物组学的研究进一步阐释
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了土壤理化因子在微生物群落组装中的驱动作

用ꎮ 孙晓等(２０２０)研究发现ꎬ锁阳土壤微生物的

新陈代谢功能可在贫瘠的沙漠环境下为植物提供

营养ꎬ并在干旱胁迫下促进植物生长ꎮ 王香生等

(２０２３)研究表明ꎬ小麦红花间作可显著提高根际

细菌养分循环相关功能ꎬ显著提高根际丛枝菌根

功能基因的相对丰度ꎬ 降低了植物病原菌类功能

基因的相对丰度ꎮ 然而ꎬ针对珙桐微生物组的研

究相对匮乏ꎬ目前主要是不同区域根际微生物组

成差异分析(程立君等ꎬ２０１９)和海拔梯度对根际

细菌群落的影响解析( Ｊｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２４)ꎬ而在种源

水平上对根际微生物及内生菌的组成和功能的综

合分析仍然欠缺ꎮ
珙桐因生境破碎化而导致其种群正面临严峻

的生存压力ꎮ 在迁地保护中ꎬ不同种源植株对新

环境的适应能力可能存在差异ꎬ而根际和根内微

生物作为重要的调节因子ꎬ其作用机制尚未阐明ꎮ
为提高迁地保护的成效ꎬ本研究选择迁入保护林

中神农架与五峰后河两个种源的珙桐为对象ꎬ通
过比较分析其根际与内生微生物群落的结构及功

能分化ꎬ旨在解析种源特性对微生物群落的影响ꎬ
揭示微生物组驱动下的环境适应策略ꎬ并为珙桐

种质资源的保育提供微生物学依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 样品采集

采样地位于湖北省宜昌市夷陵区三峡植物园

(１１０°２０′３０″Ｅ、３０°２３′３０″Ｎꎬ海拔 １４０ ｍ)ꎮ 选择濒

危植物保护园区猕猴桃湾园区(湖北神农架徐家

庄林场种源ꎬ树龄 １３ ａꎬ编号 Ｍ)和小岗园区(湖北

宜昌五峰后河国家级自然保护区种源ꎬ树龄 １５ ａꎬ
编号 Ｎ)ꎬ两园区直线距离约 １１０ ｍꎬ海拔差约 １５
ｍꎬ园区内造林坡度小于 ５°ꎮ

分别在每个园区按五点取样选择 ５ 个 ４ ｍ × ４
ｍ 样地ꎬ在每个样地中选择一株健康的珙桐ꎬ按照

东南西北 ４ 个方位ꎬ清除地表覆盖物后ꎬ于 １０ ~ ４０
ｃｍ 深度收集根际土壤ꎬ并采集部分健康根系

(Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２２)ꎮ 将 ４ 个方位样本充分混匀ꎬ
并去除杂质ꎬ使用冰盒保存带回实验室ꎮ 共得到

１０ 份根际土壤样本和 １０ 份根部组织样本ꎮ 将土

样分成两部分ꎬ一部分土壤于－８０ ℃冰箱保存ꎬ用
于高通量测序ꎻ另一部分土壤样品用于土壤理化

指标的测定ꎮ 植物根系经过表面处理后用于高通

量测序ꎮ
１.２ 土壤理化性质测定

土壤理化性质分析参考«土壤分析技术规范»
(第 ２ 版)(杜森和高祥照ꎬ２００６)ꎮ 土壤 ｐＨ 值ꎬ采
用电极法测定ꎻ土壤有机碳 ( ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎꎬ
ＳＯＣ)ꎬ采用重铬酸钾氧化－外加热法测定ꎻ土壤全

氮( ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎꎬ ＴＮ)ꎬ采用凯氏法测定ꎻ土壤有效

磷(ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓꎬ ＡＰ)ꎬ采用碳酸氢钠 /氟化

钠盐酸浸提ꎬ钼锑抗比色法测定ꎻ土壤速效钾

(ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｏｔａｓｓｉｕｍꎬ ＡＫ)ꎬ采用冷硝酸浸提－火焰

光度法测定ꎮ
１.３ ＤＮＡ 提取、ＰＣＲ 扩增及测序

采用 ＯＭＥＧＡ Ｓｏｉｌ ＤＮＡ Ｋｉｔ(Ｄ５６３５￣０２ꎬ Ｏｍｅｇａ
Ｂｉｏ￣Ｔｅｋꎬ ＵＳＡ)提取根际土壤及根系组织基因组

ＤＮＡꎮ 使用 ０.８％琼脂糖凝胶电泳判断分子大小ꎬ
并利用 Ｎａｎｏｄｒｏｐ ＮＣ２０００ 检测 ＤＮＡ 质量和浓度ꎮ
使用引物 ３３８Ｆ / ８０６Ｒꎬ对细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因 Ｖ３－
Ｖ４ 区进行扩增 ( Ｈｕｗｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７)ꎮ 使用引物

ＩＴＳ５Ｆ / ＩＴＳ１Ｒ 对 真 菌 ＩＴＳ１ 区 扩 增 ( 孟 兆 云 等ꎬ
２０２３)ꎮ ＰＣＲ 产 物 经 Ｑｕａｎｔ￣ｉＴ ＰｉｃｏＧｒｅｅｎ ｄｓＤＮＡ
Ａｓｓａｙ Ｋｉｔ ( Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎꎬ Ｃａｒｌｓｂａｄꎬ ＣＡꎬ ＵＳＡ)定量后

按需混样ꎮ 使用 ＴｒｕＳｅｑ Ｎａｎｏ ＤＮＡ ＬＴ Ｌｉｂｒａｒｙ Ｐｒｅｐ
Ｋｉｔ 建 库ꎬ 质 量 合 格 后 在 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＮｏｖａＳｅｑ６０００
(ＰＥ２５０ 双端测序)平台测序ꎮ 本研究所有样品委

托上海派森诺生物科技股份有限公司完成测序ꎮ
原始数据已上传至 ＮＣＢＩ 网站 ＳＲＡ 数据库ꎬ项目编

号为 ＰＲＪＮＡ１２２５４２５ꎮ
１.４ 数据处理

使用 ＱＩＩＭＥ２(Ｂｏｌｙｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)对原始序列

进行预处理(Ｍａｒｔｉｎꎬ ２０１１)ꎬ经 ＤＡＤＡ２ (Ｃａｌｌａｈａｎ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)质控后以 １００％相似度生成特征性序

列 ＡＳＶｓ(ａｍｐｌｉｃｏｎ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｖａｒｉａｎｔｓ)及丰度矩阵ꎮ
基于 Ｓｉｌｖａ 数据库(Ｑｕａｓｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２)和 Ｕｎｉｔｅ 数

据库(Ｎｉｌｓｓｏｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)分别对细菌和真菌 ＡＳＶ
进行物种注释ꎬ过滤丰度低于 ０. ００１％ 的稀有

ＡＳＶꎮ 分别计算 α 多样性指数(包括 Ｃｈａｏ １ 指数、
Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、Ｐｉｅｌｏｕ’ ｓ ｅｖｅｎｎｅｓｓ 指数)并可视化ꎮ
基于 Ｂｒａｙ￣Ｃｕｒｉｔｉｓ 距离进行 β 多样性主坐标分析

(ＰＣｏＡ) (Ｒａｍｅｔｔｅꎬ ２００７ꎻ Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１)ꎬ通过

ＰＥＲＭＡＮＯＶＡ 检验组间群落结构差异显著性ꎮ 利

用 ＬＥｆＳｅ(ＬＤＡ Ｅｆｆｅｃｔ Ｓｉｚｅ)识别组间差异分类单元

(Ｓｅｇａｔａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１)ꎮ 用 Ｍａｎｔｅｌ 检验分析微生物
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群落与环境因子相关性ꎮ 基于 Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关性

( ｜ ρ ｜ >０.８ꎬＰ<０.００１)构建微生物共现网络ꎬ使用

Ｇｅｐｈｉ 可视化网络拓扑特征ꎮ 使用 ＰＩＣＲＵＳｔ２ 对细

菌群落功能进行预测(Ｄｏｕｇｌａｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎬ以及

ＦＵＮＧｕｉｌｄ 对真菌群落功能进行预测 ( Ｎｇｕｙｅｎ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１６)ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 土壤理化分析

表 １ 显示ꎬ神农架种源(Ｍ)珙桐生长土壤的

ｐＨ 值、有机碳( ＳＯＣ)、总氮(ＴＮ)、有效磷(ＡＰ)均

高于后河种源(Ｎ)ꎬ仅速效钾(ＡＫ)相反ꎮ 经过差

异显著性分析可知ꎬ所有指标均无显著性差异ꎬ表
明两地生长环境差异不明显ꎮ
２.２ 珙桐根际微生物和根内生菌物种组成分析

对根际土壤样品和根系组织分别进行 １６Ｓ
ｒＲＮＡ 基因和 ＩＴＳ 测序ꎬ去除 ｓｉｎｇｌｅｔｏｎ 后ꎬ１０ 份土

壤 样 品 共 得 到 ７００ ５５７ 条 １６Ｓ ｒＲＮＡ 序 列 和

１ ０７７ ５８４条 ＩＴＳ 序 列ꎬ １０ 份 根 系 样 品 共 得 到

５９６ ７４４条 １６Ｓ ｒＲＮＡ 序列和 １ １８８ ７４０ 条 ＩＴＳ 序

列ꎮ 基于 １００％相似度进行聚类ꎬ共得到 ２０ ３８１ 个

细菌 ＡＳＶ 和 ３ ６３５ 个真菌 ＡＳＶꎮ 物种注释结果显

示ꎬ细菌 ＡＳＶ 归属于 ４３ 门 １２９ 纲 ３０６ 目 ４９３ 科

９５７ 属 １ ５９６ 种ꎻ真菌 ＡＳＶ 归属于 １１ 门 ４６ 纲 １１５
目 ２７０ 科 ５３５ 属 ７６５ 种ꎮ

如图 １ 所示ꎬ真菌和细菌稀释曲线逐渐趋于平

稳ꎬ表明测序深度合理ꎬ可真实反映珙桐根际与根

内的微生物群落特征ꎮ
细菌群落组成如图 ２:Ａ、Ｃ 所示ꎬ在门分类水平

上ꎬ土壤样本中以变形菌门(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)、酸杆菌

门(Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ)、放线菌门(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ)为

主ꎬ根系组织中以变形菌门、放线菌门、粘球菌门

(Ｍｙｘｏｃｏｃｃｏｔａ)为主ꎻ在属水平上ꎬ土壤优势菌属为

甲烷氧化菌门罗库菌属(Ｒｏｋｕｂａｃｔｅｒｉａｌｅｓ)、酸杆菌目

未分类菌属(Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿ｏ＿Ｖｉｃｉｎａｍｉｂａｃｔｅｒａｌｅ)、变
形菌门 ＳＣ￣Ｉ￣８４ 等ꎬ根系组织中主要为慢生根瘤菌

属(Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ)、分枝杆菌属(Ｍｙｃｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ)、
游动放线菌属(Ａｃｔｉｎｏｐｌａｎｅｓ)等ꎮ

真菌群落组成如图 ２:Ｂ、Ｄ 所示ꎬ在门分类水

平上ꎬ土壤和根系中均以子囊菌门(Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ)、
担子菌门(Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ)为主ꎻ在属水平上ꎬ土壤

优势真菌属为圆孢霉属( Ｓｔａｐｈｙｌｏｔｒｉｃｈｕｍ)、粗糙孔

菌属(Ｔｒｅｃｈｉｓｐｏｒａ)、未分类真菌属(Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｄ＿
Ｆｕｎｇｉ)等ꎬ根系中则以树状孢属(Ｄｅｎｄｒｏｓｐｏｒｉｕｍ)、
葡萄座腔菌属(Ｂｏｔｒｙｏｓｐｈａｅｒｉａ)、未分类真菌属等

为主ꎮ
２.３ 珙桐根际微生物和根内生菌群落多样性分析

α 多样性分析(图 ３:Ａ、Ｃ)表明ꎬ珙桐根际微

生物群落 Ｃｈａｏ １ 指数、 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、 Ｐｉｅｌｏｕ’ ｓ
ｅｖｅｎｎｅｓｓ 指数均高于根内生菌ꎬ表明其物种数、群
落丰富度和均匀度均高于根内生菌ꎮ 神农架种源

珙桐根际细菌群落 Ｐｉｅｌｏｕ’ ｓ ｅｖｅｎｎｅｓｓ 指数显著高

于根内生细菌群落(Ｐ<０.０５)ꎬ说明根际细菌均匀

度高于根内生细菌ꎻＣｈａｏ １ 指数、Ｓｈａｎｎｏｎ 指数高

于根内生细菌群落ꎬ但差异不显著(Ｐ>０.０５)ꎮ 后

河种源珙桐根际微生物群落 Ｃｈａｏ １ 指数、Ｓｈａｎｎｏｎ
指数、Ｐｉｅｌｏｕ’ ｓ ｅｖｅｎｎｅｓｓ 指数均显著高于根内生菌

(Ｐ<０.０５)ꎬ说明后河种源珙桐根际细菌和真菌群

落丰富度和均匀度均高于根内生菌ꎮ 两个种源珙

桐根际和根内微生物群落多样性基本一致ꎬ种源

间未表现出显著性差异ꎮ
基于 Ｂｒａｙ￣Ｃｕｒｔｉｓ 距离ꎬ对 ＡＳＶｓ 进行 ＰＣｏＡ 分

析ꎬ结果如图 ３:Ｂ、Ｄ 所示ꎮ 细菌群落 ＰＣｏＡ１ 和

ＰＣｏＡ２ 的总解释度为 ３５.７％ꎬ真菌群落 ＰＣｏＡ１ 和

ＰＣｏＡ２ 总解释度为 ２５.９％ꎮ Ａｄｏｎｉｓ 组间差异显著

性分析显示ꎬ基于不同部位分组和不同种源分组ꎬ
微生物群落结构均具有显著性差异ꎬ但基于不同

部位分组组间差异显著性(细菌 Ｐ ＝ ０. ００１ꎬ真菌

Ｐ ＝ ０. ００１) 高于基于不同种源分组 (细菌 Ｐ ＝
０.００２ꎬ真菌 Ｐ ＝ ０.００１)ꎮ
２.４ 珙桐微生物群落标志物种分析

通过 ＬＥｆＳｅ 分析(ＬＤＡ>４ꎬＰ<０.０５)ꎬ得到不同

种源珙桐根际和根内微生物群落标志性物种ꎮ 由

图 ４ 可知ꎬ共发现 ３９ 个细菌标志分类单元ꎬ其中

神农架种源和后河种源珙桐根际土壤中分别有 １９
个和 ８ 个ꎬ神农架种源和后河种源珙桐根内生菌

中分别有 ７ 个和 ５ 个ꎬ主要类群包括甲烷氧化菌目

(Ｍｅｔｈｙｌｏｍｉｒａｂｉｌｉａ)、芽单胞菌门(Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｏｔａ)、
小单 孢 菌 目 ( Ｍｉｃｒｏｍｏｎｏｓｐｏｒａｌｅｓ ) 和 链 霉 菌 属

(Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ)等ꎻ共发现 ３０ 个真菌标志分类单元ꎬ
其中神农架种源和后河种源珙桐根际土壤中分别

为 １５ 个和 ７ 个ꎬ根内生菌中分别为 １ 个和 ７ 个ꎬ主
要类群包括刺孢菌科 ( Ｈｙｄｎｏｄｏｎｔａｃｅａｅ)、银耳纲

(Ｔｒｅｍｅｌｌｏｍｙｃｅｔｅｓ)、间座壳科(Ｄｉａｐｏｒｔｈａｃｅａｅ)和葡

萄座腔菌属(Ｂｏｔｒｖｏｓｐｈａｅｒｉａ)等ꎮ
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表 １　 珙桐迁入林土壤理化性质
Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｉｎ Ｄａｖｉｄｉａ ｉｎｖｏｌｕｃｒａｔａ ｔｒａｎｓｐｌａｎｔｅｄ ｆｏｒｅｓｔ

种源
Ｐｒｏｖｅｎａｎｃｅ

酸碱度
ｐＨ

有机碳
ＳＯＣ (ｇ􀅰ｋｇ ￣１)

总氮
ＴＮ (ｇ􀅰ｋｇ ￣１)

有效磷
ＡＰ (ｍｇ􀅰ｋｇ ￣１)

速效钾
ＡＫ (ｍｇ􀅰ｋｇ ￣１)

Ｍ ６.９１±０.１０ａ ３２.２４±１０.０７ａ ２.１２±０.４４ａ ２.２１±０.４１ａ １５６.９３±１０.４３ａ

Ｎ ６.７５±０.２６ａ ２０.７６±４.２２ａ １.６１±０.３４ａ １.８９±０.４６ａ １６８.４６±７.８１ａ

　 注: 数值 ＝平均值±标准偏差ꎮ 同列中不同小写字母表示样地间指标的显著性差异(Ｐ<０.０５)ꎮ Ｍ. 神农架种源ꎻ Ｎ. 后河种源ꎮ
下同ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: Ｖａｌｕｅｓ ＝ ｘ±ｓ. Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｃｏｌｕｍｎ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ｉｎｄｉｃａｔｏｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ｐｌｏｔｓ (Ｐ<
０.０５) . Ｍ. Ｓｈｅｎｎｏｎｇｊｉａ ｐｒｏｖｅｎａｎｃｅꎻ Ｎ. Ｈｏｕｈｅ ｐｒｏｖｅｎａｎｃｅ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

Ａ. 细菌ꎻ Ｂ. 真菌ꎮ ＭＲ. 神农架种源珙桐根组织ꎻ ＭＳ. 神农架种源珙桐根际土ꎻ ＮＲ. 后河种源珙桐根组织ꎻ ＮＳ. 后河种源珙桐
根际土ꎮ 下同ꎮ
Ａ. Ｂａｃｔｅｒｉａꎻ Ｂ. Ｆｕｎｇｉ. ＭＲ. Ｒｏｏｔ ｔｉｓｓｕｅ ｏｆ Ｄ. ｉｎｖｏｌｕｃｒａｔａ ｆｒｏｍ Ｓｈｅｎｎｏｎｇｊｉａꎻ ＭＳ. Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｄ. ｉｎｖｏｌｕｃｒａｔａ ｆｒｏｍ Ｓｈｅｎｎｏｎｇｊｉａꎻ
ＮＲ. Ｒｏｏｔ ｔｉｓｓｕｅ ｏｆ Ｄ. ｉｎｖｏｌｕｃｒａｔａ ｆｒｏｍ Ｈｏｕｈｅꎻ ＮＳ. Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｄ. ｉｎｖｏｌｕｃｒａｔａ ｆｒｏｍ Ｈｏｕｈｅ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 １　 珙桐微生物群落稀释曲线
Ｆｉｇ. １　 Ｄｉｌｕｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｏｆ Ｄａｖｉｄｉａ ｉｎｖｏｌｕｃｒａｔａ

２.５ 珙桐微生物群落与环境因子之间的关系

基于真菌和细菌门分类水平优势种群ꎬ通过

Ｍａｎｔｅｌ 检验分析其与环境因子的 Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关

性ꎮ 结果如图 ５ 所示ꎬ对于细菌群落ꎬ仅土壤有机

碳与根际优势细菌门呈显著正相关(Ｐ<０.０５)ꎬ土
壤酸碱度、总氮、有效磷和速效钾与根际和根内优

势细菌均无显著相关性(Ｐ>０.０５)ꎻ对于真菌群落ꎬ
仅土壤速效钾与根内优势真菌呈显著正相关(Ｐ<
０.０５)ꎬ土壤酸碱度、总氮、土壤有机碳和有效磷与

根际和根内优势真菌均无显著相关性(Ｐ>０.０５)ꎮ
环境因子间相关性分析显示ꎬ除速效钾与其他环

境因子间呈负相关以外ꎬ其他环境因子间均为正

相关ꎬ其中有机碳与总氮之间呈极显著相关ꎮ
２.６ 珙桐根际微生物和根内生菌的共现网络分析

基于根际和根内丰度前 ２００ 的属水平细菌和

真菌构建共现网络ꎬ具体如图 ６ 所示ꎮ 由表 ２ 可

知ꎬ根际土壤微生物共现网络节点数与边数(根际

细菌为 １７７ / ２ ０７３ꎬ根内生细菌为 １５７ / ３４６ꎬ根际真

菌为 １３７ / ３９５ꎬ根内生真菌为 ８２ / １３７)、平均度(根
际细菌为 ２３.４２４ꎬ根内生细菌为 ４.３２５ꎬ根际真菌

为 ５.７６６ꎬ根内生真菌为 ３. ３４１)均高于根内微生

物ꎬ表明根际微生物共现网络复杂程度更高ꎮ 此

外ꎬ微生物间互作以正相关为主且真菌群落间正

相关比例高于细菌群落ꎮ
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Ａ. 细菌门水平ꎻ Ｂ. 真菌门水平ꎻ Ｃ. 细菌属水平ꎻ Ｄ. 真菌属水平ꎮ
Ａ. Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌꎻ Ｂ. Ｆｕｎｇａｌ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌꎻ Ｃ. Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌꎻ Ｄ. Ｆｕｎｇａｌ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ.

图 ２　 珙桐微生物群落组成
Ｆｉｇ. ２　 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ Ｄａｖｉｄｉａ ｉｎｖｏｌｕｃｒａｔａ

２.７ 珙桐根际微生物和根内生菌的功能预测

使用 ＰＩＣＲＵＳｔ２ 功能预测显示(图 ７:Ａ)ꎬ在一

级功能层上共有 ６ 个代谢通路ꎬ分别为新陈代谢、
环境信息处理、人类疾病、细胞过程、遗传信息处

理及有机系统ꎮ 其中ꎬ新陈代谢在根际和根内生

细菌群落功能的相对丰度均占 ８０％以上ꎬ其次是

遗传信息处理、环境信息处理、有机系统等ꎮ 选择

相对丰度占比前 ２０ 的二级功能绘制热图ꎬ并进行

差异显著性分析ꎬ结果(图 ７:Ｂ)表明不同种源珙

桐根际细菌群落在次生代谢物的合成ꎬ转录ꎬ折
叠、分选和降解ꎬ翻译ꎬ核苷酸代谢ꎬ细胞生长与死

亡ꎬ细胞活动性ꎬ碳水化合物代谢ꎬ异源物质的生

物降解与代谢ꎬ脂代谢ꎬ运输与分解代谢均存在显

著性差异(Ｐ<０.０５)ꎻ不同种源珙桐根内生细菌群

落功能均无显著性差异(Ｐ>０.０５)ꎮ
使用 ＦＵＮＧｕｉｌｄ 对真菌群落进行功能预测表

明ꎬ主要分为腐生营养型、病理营养型、共生营养

型 ３ 大类ꎬ其中腐生营养型平均相对丰度在 ８０.０％
以上(图 ８:Ａ)ꎮ 选择相对丰度占比前 １０ 的功能

(占比 ９９.０％以上)绘制热图(图 ８:Ｂ)ꎬ并进行差

异显著性分析ꎬ结果表明不同种源根际真菌群落

主要功能仅地衣共生真菌存在显著性差异( Ｐ <
０.０５)ꎻ根内生真菌群落主要功能均无显著性差异

(Ｐ>０.０５)ꎮ

３　 讨论

植物微生物群落多样性与植物种类(Ｙａｎｇ Ｙ Ｚ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２４)、海拔高度( Ｊｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２４)、生长环

境(Ｙａｎｇ Ｘ Ｗ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２４)等多种因素相关ꎮ 尽

管本研究中两个引种保护地环境因子不存在显著

性差异ꎬ但是根际与根内微生物的 β 多样性仍存

在显著性差异ꎮ 不同种源珙桐根际与根内微生物

具有门水平组成保守性(变形菌门、放线菌门、酸
杆菌门为细菌优势类群ꎻ子囊菌门、担子菌门占真

菌总丰度 ８０％以上)ꎬ与 Ｊｉｎ 等(２０２４)报道的珙桐

根际优势细菌基本一致ꎬ但在属水平呈现显著特

异性分化ꎬ与 Ｙａｎｇ Ｙ Ｚ 等 ( ２０２４) 和 Ｙａｎｇ Ｘ Ｗ
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Ａ. 细菌群落 α 多样性指数ꎻ Ｂ. 细菌群落 β 多样性 ＰＣｏＡ 分析ꎻ Ｃ. 真菌群落 α 多样性指数ꎻ Ｄ. 真菌群落 β 多样性 ＰＣｏＡ 分析ꎮ
∗表示 Ｐ<０.０５ꎻ ∗∗表示 Ｐ<０.０１ꎮ
Ａ. Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ α ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘꎻ Ｂ. ＰＣｏＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ β ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎻ Ｃ. Ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ α ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘꎻ
Ｄ. ＰＣｏＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ β ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ. ∗ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ Ｐ<０.０５ꎻ ∗∗ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ Ｐ<０.０１.

图 ３　 珙桐根际微生物和根内生菌 α多样性指数和 β多样性 ＰＣｏＡ 分析
Ｆｉｇ. ３　 α ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｉｃｅｓ ａｎｄ β ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ＰＣｏＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ

ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ａｎｄ ｒｏｏｔ ｅｎｄｏｐｈｙｔｅｓ ｉｎ Ｄａｖｉｄｉａ ｉｎｖｏｌｕｃｒａｔａ

(２０２４)等研究一致ꎮ 这一现象表明ꎬ植物种源可

能通过调控根系分泌物组成ꎬ进而选择性招募微

生物类群ꎮ 通过研究优势群落与环境因子相关性

显示ꎬ有机碳与根际细菌群落呈显著正相关ꎬ速效

钾与根内生真菌群落呈显著正相关ꎮ 其中ꎬ碳源

可能与群落构建相关ꎬ内生菌可能通过钾离子通

道调控参与植物渗透胁迫响应ꎬ这一发现与陆玉

芳和施卫民(２０２０)发现的种源－微生物－土壤的

反馈与负反馈机制一致ꎬ表明种源可通过调控分

泌物化学组成驱动微生物群落改变ꎮ
为进一步明确具有显著性差异的微生物类

群ꎬ通过 ＬＥｆＳｅ 分析确定了 ３９ 个细菌和 ３０ 个真菌

差异分类单元ꎬ其功能特征呈现显著的生态位分

化ꎮ 其中ꎬ根际富集细菌罗库菌属和芽单胞菌属

分别通过甲烷氧化和有机质矿化ꎬ参与碳循环(Ｈｅ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５ꎻ Ｂｅｃｒａｆｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７ꎻ Ｖｅｎｋａｔａｃｈａｌａｍ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０２４)ꎻ而内生细菌游动放线菌属和链霉菌属

分别承担抗菌物质的生成(Ｈｉｒｓｃｈ ＆ Ｖａｌｄéｓ ２０１０ꎻ
孔璐琦等ꎬ２０２３)和抗生素的合成功能(Ｖｕｒｕｋｏｎｄａ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎬ协助宿主抵御病原入侵ꎮ 根际和根

内富集真菌ꎬ如胶头孢属、间座壳属、葡萄座腔菌

属ꎬ主要参与物质代谢和生态循环 ( Ｓｌｉｐｐｅｒｓ ＆
Ｗｉｎｇｆｉｅｌｄꎬ ２００７ꎻ Ｈｉｌáｒｉｏ ＆ Ｇｏｎçａｌｖｅｓꎬ ２０２３)ꎮ

功能预测进一步印证了种源导致的生态适应

性ꎮ 本研究结果显示ꎬ珙桐根际和根内生细菌功

能主要为新陈代谢ꎬ真菌功能则以腐生营养型为

主ꎮ 通过差异性分析表明ꎬ细菌群落二级功能ꎬ如
碳水化合物代谢等 １１ 种功能存在显著性差异ꎬ这
可能与珙桐根际分泌物和生长代谢密切相关ꎻ根
际真菌群落在地衣共生菌方面存在显著性差异ꎬ
表明不同种源珙桐可能通过招募特定菌根真菌来

适应迁入地生态位ꎮ 有研究表明ꎬ放线菌门、变形

菌门和酸杆菌门与碳氮循环存在紧密的关系ꎬ因
此在生态系统中相对丰度较高ꎬ 从而形成了以新
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Ａ、Ｂ. 细菌ꎻ Ｃ、Ｄ. 真菌ꎻ Ａ、Ｃ. 分类学分支ꎻ Ｂ、Ｄ. ＬＤＡ 得分ꎮ
Ａꎬ Ｂ. Ｂａｃｔｅｒｉａꎻ Ｃꎬ Ｄ. Ｆｕｎｇｉꎻ Ａꎬ Ｃ. Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｃｌａｄｅꎻ Ｂꎬ Ｄ. ＬＤＡ ｓｃｏｒｅ.

图 ４　 不同种源珙桐组间差异物种 ＬＥｆＳｅ 分析
Ｆｉｇ. ４　 ＬＥｆＳｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｇｒｏｕｐｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｒｏｖｅｎａｎｃｅｓ ｉｎ Ｄａｖｉｄｉａ ｉｎｖｏｌｕｃｒａｔａ

Ａ. 细菌ꎻ Ｂ. 真菌ꎮ ∗表示 Ｐ<０.０５ꎻ ∗∗表示 Ｐ<０.０１ꎮ
Ａ. Ｂａｃｔｅｒｉａꎻ Ｂ. Ｆｕｎｇｉ. ∗ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ Ｐ<０.０５ꎻ ∗∗ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ Ｐ<０.０１.

图 ５　 理化因子与珙桐根际和根内微生物群落相关性
Ｆｉｇ. ５　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ａｎｄ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

ｉｎ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｎｄ ｒｏｏｔｓ ｏｆ Ｄａｖｉｄｉａ ｉｎｖｏｌｕｃｒａｔａ
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Ａ. 土壤根际细菌ꎻ Ｂ. 根内生细菌ꎻ Ｃ. 土壤根际真菌ꎻ Ｄ. 根内生真菌ꎻ Ｎ. 节点数ꎻ Ｅ. 边数ꎻ ＡＤ. 平均度ꎮ
Ａ. Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｓｏｉｌꎻ Ｂ. Ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｒｏｏｔｓꎻ Ｃ. Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｆｕｎｇｉ ｉｎ ｓｏｉｌꎻ Ｄ. Ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇｉ ｉｎ ｒｏｏｔｓꎻ Ｎ. Ｎｏｄｅ ｎｕｍｂｅｒꎻ
Ｅ. Ｅｄｇｅ ｎｕｍｂｅｒꎻ ＡＤ. Ａｖｅｒａｇｅ ｄｅｇｒｅｅ.

图 ６　 珙桐根际和根内微生物共现网络分析
Ｆｉｇ. ６　 Ｃｏ￣ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ ｎｅｔｗｏｒｋ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｉｎ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｎｄ ｒｏｏｔｓ ｏｆ Ｄａｖｉｄｉａ ｉｎｖｏｌｕｃｒａｔａ

陈代谢为主要功能的格局(Ｌｅｆｆ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５ꎻ Ｄａｉ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎮ 子囊菌为寡养营养型ꎬ可以分解不稳

定碳源ꎬ释放营养物质ꎬ为植物和微生物提供营

养ꎬ是分解有机基质的优势真菌门ꎬ可以在外界压

力环境中有效利用资源(Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎬ担子

菌则可以分解植物残体中复杂的化合物ꎬ释放营

养促进碳和有机物循环(Ｇｕｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎬ以上

均与腐生营养型功能特点相关ꎮ 这表明种源差异

不仅改变了微生物的组成ꎬ而且还改变了其主要

功能和代谢活动ꎮ 后续可结合宏基因组测序技术

和代谢组学ꎬ进一步解析不同种源珙桐根际和根

内微生物的碳、氮循环等功能基因丰度差异ꎬ明确

种源导致的群落组成和功能差异的相关代谢物ꎮ
微生物群落的共现网络分析进一步支持了功

能分化的结果ꎮ 本研究表明ꎬ根际微生物共现网

络复杂程度均高于根内ꎬ这与 Ｇｕｓｅｖａ 等(２０２２)提

出的“环境影响微生物互作强度”观点一致ꎮ 根际

作为土壤与根系相互作用的界面ꎬ其动态变化的

环境可能促进了更复杂、更具竞争性的微生物互

作关系(Ｌｉｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２２)ꎮ 细菌群落共现网络中
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表 ２　 珙桐微生物共现网络拓扑参数
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｏｐｏｌｏｇｉｃａｌ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏ￣ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ ｎｅｔｗｏｒｋ ｏｆ Ｄａｖｉｄｉａ ｉｎｖｏｌｕｃｒａｔａ

微生物类型
Ｔｙｐｅ ｏｆ

ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍ

样品
类型

Ｔｙｐｅ ｏｆ
ｓａｍｐｌｅ

节点数
Ｎｏｄｅ

ｎｕｍｂｅｒ

边数
Ｅｄｇｅ

ｎｕｍｂｅｒ

正相关
Ｐｏｓｉｔｉｖｅ

ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ
(％)

平均度
Ａｖｅｒａｇｅ
ｄｅｇｒｅｅ

平均聚类
系数

Ａｖｅｒａｇｅ
ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ
ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ

平均路径
长度

Ａｖｅｒａｇｅ
ｐａｔｈ
ｌｅｎｇｔｈ

网络直径
Ｎｅｔｗｏｒｋ
ｄｉａｍｅｔｅｒ

网络密度
Ｎｅｔｗｏｒｋ
ｄｅｎｓｉｔｙ

模块数
Ｍｏｄｕｌｅ
ｎｕｍｂｅｒ

模块化
Ｍｏｄｕｌａｒｉｔｙ

细菌
Ｂａｃｔｅｒｉａ

根际
Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ

１７７ ２ ０７３ ５３.５７ ２３.４２４ ０.５６６ ２.５４４ ９ ０.１３３ １３ ０.５１３

根内
Ｗｉｔｈｉｎ ｔｈｅ ｒｏｏｔ

１５７ ３４６ ５３.１８ ４.３２５ ０.３６３ ５.１１５ １５ ０.０２８ ２３ ０.７２８

真菌
Ｆｕｎｇｉ

根际
Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ

１３７ ３９５ ７１.９ ５.７６６ ０.４８１ ４.２６９ １２ ０.０４２ １７ ０.６５３

根内
Ｗｉｔｈｉｎ ｔｈｅ ｒｏｏｔ

８２ １３７ ７５.１８ ３.３４１ ０.４３９ ３.９７３ １１ ０.０４１ １５ ０.７５８

Ａ. 细菌功能预测 Ｌ１ 功能层ꎻ Ｂ. 细菌功能预测 Ｌ２ 功能层ꎮ
Ａ. Ｌ１ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｌａｙｅｒ ｆｏｒ ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎꎻ Ｂ. Ｌ２ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｌａｙｅｒ ｆｏｒ ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎ.

图 ７　 细菌群落基于 ＫＥＧＧ 功能预测
Ｆｉｇ. ７　 Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＫＥＧＧ

正相关比率低于真菌群落ꎬ这表明细菌群落之间

的相互作用更为复杂且存在更多的资源竞争与拮

抗作用ꎬ这与其在功能预测中呈现多种代谢功能

结果相符ꎻ而真菌群落的保守性则更高ꎬ可能反映

了其在分解复杂有机物、共生或腐生营养策略上

相对稳定的生态功能(Ｆｅｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎮ

４　 结论

本研究系统解析了不同种源珙桐根际与根内

微生物群落的组成及功能特征ꎬ主要结论如下:
(１)种源特性显著影响了珙桐根际与根内特定微

生物类群ꎮ 微生物多样性分析显示ꎬ两种源根际

和根内微生物群落之间 α 多样性差异不显著ꎬ但 β
多样性存在显著性差异ꎮ 在门分类水平上微生物

组成呈现保守性(细菌优势类群为变形菌门、放线

菌门、酸杆菌门ꎻ真菌优势类群为子囊菌门和担子

菌门)ꎬ属分类水平则表现出特异性富集特征ꎮ 共

现网络分析表明ꎬ根际和根内细菌群落间相互作

用明显强于真菌ꎬ真菌群落则表现出更高的保守

性ꎮ ＬＥｆＳｅ 分析表明ꎬ共存在 ３９ 个细菌分类单元

和 ３０ 个真菌分类单元且种源间具有显著性差异ꎮ
(２)功能预测发现ꎬ根际和根内优势细菌主要参与

新陈代谢等功能ꎬ真菌则以腐生营养型为主ꎮ 微

生物群落组成不同导致其功能强度呈现一定差

异ꎬ根际细菌群落在次生代谢物的合成、转录及折
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Ａ. 基于 Ｔｒｏｐｈｉｃ ｍｏｄｅ 真菌功能预测ꎻ Ｂ. 基于 ＦＵＮＧｕｉｌｄ 真菌功能预测ꎮ
Ａ. Ｆｕｎｇａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｂａｓｅｄ ｏｎ Ｔｒｏｐｈｉｃ ｍｏｄｅꎻ Ｂ. Ｆｕｎｇａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＦＵＮＧｕｉｌｄ.

图 ８　 真菌群落基于 ＦＵＮＧｕｉｌｄ 功能预测
Ｆｉｇ. ８　 Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＦＵＮＧｕｉｌｄ

叠、分选和降解等 １１ 种功能均存在显著性差异ꎬ
根际真菌仅地衣共生真菌功能存在显著性差异ꎬ
表明不同种源珙桐可通过选择性招募特定根际微

生物来适应环境ꎮ 然而ꎬ本文仅对珙桐根际和根

内微生物群落功能作了初步探索ꎬ为了进一步研

究相关功能对应的微生物类群ꎬ后续可结合宏基

因组技术和代谢组学进一步研究ꎮ
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ｅｍｂｒｙｏｇｅｎｅｓｉｓ ｉｎ Ｄａｖｉｄｉａ ｉｎｖｏｌｕｃｒａｔａ [ Ｊ ]. Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ
Ｎｏｒｔｈｗｅｓｔ Ｆｏｒｅｓｔｒｙ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ ３９(２): ７０－７８. [令狐高曼ꎬ
季晓莲ꎬ 段榕怡ꎬ 等ꎬ ２０２４. 珙桐体细胞胚胎发生技术研

究 [Ｊ]. 西北林学院学报ꎬ ３９(２): ７０－７８.]
ＬＩＵ Ｃꎬ ＣＵＩ Ｙ Ｍꎬ ＬＩ Ｘ Ｚꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１. ｍｉｃｒｏｅｃｏ: Ａｎ Ｒ

ｐａｃｋａｇｅ ｆｏｒ ｄａｔａ ｍｉｎｉｎｇ ｉｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｅｃｏｌｏｇｙ
[Ｊ]. ＦＥＭＳ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ Ｅｃｏｌｏｇｙꎬ ９７(２): ｆｉａａ２５５.

ＬＵＯ Ｓ Ｌꎬ ＷＡＮ Ｙꎬ ＸＩＡＯ Ｘꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１. Ｉｓｏｌａｔｉｏｎ ａｎｄ
ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｂａｃｔｅｒｉｕｍ ＬＲＥ０７ ｆｒｏｍ
ｃａｄｍｉｕｍ ｈｙｐｅｒａｃｃｕｍｕｌａｔｏｒ Ｓｏｌａｎｕｍ ｎｉｇｒｕｍ Ｌ. ａｎｄ ｉｔｓ
ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｆｏｒ ｒｅｍｅｄｉａｔｉｏｎ [ Ｊ]. Ａｐｐｌｉｅｄ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ
Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙꎬ ８９(５): １６３７－１６４４.

ＬＵ Ｙ Ｆꎬ ＳＨＩ Ｗ Ｍꎬ ２０２０. Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｉｃ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｓｉｇｎａｌｓ ａｎｄ
ｓｏｉｌ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｔｒａｎｓｆｏｒｍａｔｉｏｎ [Ｊ]. Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ Ｂｕｌｌｅｔｉｎꎬ ３６
(９): １４－２４. [陆玉芳ꎬ 施卫明ꎬ ２０２０. 根际化学信号物质

与土壤养分转化 [Ｊ]. 生物技术通报ꎬ ３６(９): １４－２４.]
ＭＡＲＴＩＮ Ｍꎬ ２０１１. Ｃｕｔａｄａｐｔ ｒｅｍｏｖｅｓ ａｄａｐｔｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｆｒｏｍ

ｈｉｇｈ￣ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｒｅａｄｓ [ Ｊ ]. Ｔｈｅ Ｇｌｏｂａｌ
Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ Ｎｅｔｗｏｒｋꎬ １７(１): １０－１２.

ＭＥＮＧ Ｚ Ｙꎬ ＬＩ Ｍꎬ ＹＡＮＧ Ｘ Ｊꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２３. Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ
ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｐｉｃｅａ ｃｒａｓｓｉｆｏｌｉａ ａｎｄ
ｉｔｓ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ａｌｔｉｔｕｄｅ ｃｈａｎｇｅ [ Ｊ]. Ｍｙｃｏｓｙｓｔｅｍａꎬ ４２(７):
１６３５－１６５０. [孟兆云ꎬ 李敏ꎬ 杨勋爵ꎬ 等ꎬ ２０２３. 青海云杉

根围土壤真菌群落组成及对海拔变化的响应 [Ｊ]. 菌物

学报ꎬ ４２(７): １６３５－１６５０.]
ＮＧＵＹＥＮ Ｎ Ｈꎬ ＳＯＮＧ Ｚ Ｗꎬ ＢＡＴＥＳ Ｓ Ｔꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６.

ＦＵＮＧｕｉｌｄ: Ａｎ ｏｐｅｎ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ｔｏｏｌ ｆｏｒ ｐａｒｓｉｎｇ ｆｕｎｇａｌ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄａｔａｓｅｔｓ ｂｙ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｇｕｉｌｄ [Ｊ]. Ｆｕｎｇａｌ Ｅｃｏｌｏｇｙꎬ
２０(１): ２４１－２４８.

ＮＩＬＳＳＯＮ Ｒ Ｈꎬ ＬＡＲＳＳＯＮ Ｋ Ｈꎬ ＴＡＹＬＯＲ Ａ Ｆ Ｓꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１９. Ｔｈｅ ＵＮＩＴＥ ｄａｔａｂａｓｅ ｆｏｒ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ
ｆｕｎｇｉ: Ｈａｎｄｌｉｎｇ ｄａｒｋ ｔａｘａ ａｎｄ ｐａｒａｌｌｅｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ
ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎｓ [ Ｊ ]. Ｎｕｃｌｅｉｃ Ａｃｉｄｓ Ｒｅｓｅａｒｃｈꎬ ４７(Ｄ１):
Ｄ２５９－Ｄ２６４.

ＰＨＩＬＩＰＰＯＴ Ｌꎬ ＨＡＬＬＩＮ Ｓꎬ ＢÖＲＪＥＳＳＯＮ Ｇꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００９.
Ｂｉｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｃｙｃｌｉｎｇ ｉｎ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｈａｖｉｎｇ ａｎ ｉｍｐａｃｔ ｏｎ
ｇｌｏｂａｌ ｃｈａｎｇｅ [Ｊ]. Ｐｌａｎｔ ａｎｄ Ｓｏｉｌꎬ ３２１: ６１－８１.
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ＱＵＡＳＴ Ｃꎬ ＰＲＵＥＳＳＥ Ｅꎬ ＹＩＬＭＡＺ Ｐꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２. Ｔｈｅ ＳＩＬＶＡ
ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ＲＮＡ ｇｅｎｅ ｄａｔａｂａｓｅ ｐｒｏｊｅｃｔ: ｉｍｐｒｏｖｅｄ ｄａｔａ
ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇ ａｎｄ ｗｅｂ￣ｂａｓｅｄ ｔｏｏｌｓ [ Ｊ ]. Ｎｕｃｌｅｉｃ Ａｃｉｄｓ
Ｒｅｓｅａｒｃｈꎬ ４１(Ｄ１): Ｄ５９０－Ｄ５９６.

ＲＡＭＥＴＴＥ Ａꎬ ２００７. Ｍｕｌｔｉｖａｒｉａｔｅ ａｎａｌｙｓｅｓ ｉｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｅｃｏｌｏｇｙ:
Ｍｕｌｔｉｖａｒｉａｔｅ ａｎａｌｙｓｅｓ ｉｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｅｃｏｌｏｇｙ [ Ｊ ]. ＦＥＭＳ
Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ Ｅｃｏｌｏｇｙꎬ ６２(２): １４２－１６０.

ＳＥＧＡＴＡ Ｎꎬ ＩＺＡＲＤ Ｊꎬ ＷＡＬＤＲＯＮ Ｌꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１.
Ｍｅｔａｇｅｎｏｍｉｃ ｂｉｏｍａｒｋｅｒ ｄｉｓｃｏｖｅｒｙ ａｎｄ ｅｘｐｌａｎａｔｉｏｎ [ Ｊ ].
Ｇｅｎｏｍｅ Ｂｉｏｌｏｇｙꎬ １２: Ｒ６０.

ＳＨＩ Ｓ Ｑꎬ ＱＩＮ Ｈ Ｇꎬ ＺＨＡＮＧ Ｊ Ｊꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２２. Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ
ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ
ｉｎ ｅｎｄａｎｇｅｒｅｄ Ｐｉｎｕｓ ｄａｂｅｓｈａｎｅｎｓｉｓ [Ｊ]. Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｂｕｌｌｅｔｉｎ ｏｆ
Ｂｏｔａｎｙꎬ ５７(４): ４５７－４６７. [石水琴ꎬ 秦华光ꎬ 张静静ꎬ 等ꎬ
２０２２. 濒危植物大别山五针松根际细菌群落特征与功能

分析 [Ｊ]. 植物学报ꎬ ５７(４): ４５７－４６７.]
ＳＬＩＰＰＥＲＳ Ｂꎬ ＷＩＮＧＦＩＥＬＤ Ｍ Ｊꎬ ２００７. Ｂｏｔｒｙｏｓｐｈａｅｒｉａｃｅａｅ ａｓ

ｅｎｄｏｐｈｙｔｅｓ ａｎｄ ｌａｔｅｎｔ ｐａｔｈｏｇｅｎｓ ｏｆ ｗｏｏｄｙ ｐｌａｎｔｓ: ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ
ｅｃｏｌｏｇｙ ａｎｄ ｉｍｐａｃｔ [Ｊ]. Ｆｕｎｇａｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ Ｒｅｖｉｅｗｓꎬ ２１(２ / ３):
９０－１０６.

ＳＵＮ Ｘꎬ ＬＩＮ Ｙ Ｌꎬ ＬＩ Ｂ Ｌꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０. Ａｎａｌｙｓｉｓ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎ
ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｏｆ Ｃｙｎｏｍｏｒｉｕｍ
ｓｏｎｇａｒｉｃｕｍ ｉｎ ｔｗｏ ｄａｏｄｉ￣ｏｒｉｇｉｎｓ [ Ｊ]. Ａｃｔａ Ｐｈａｒｍａｃｅｕｔｉｃａ
Ｓｉｎｉｃａꎬ ５５(６): １３３４－１３４４. [孙晓ꎬ 林余霖ꎬ 李葆莉ꎬ 等ꎬ
２０２０. 干旱区沙生药用植物锁阳土壤微生物群落分析与

功能预测 [Ｊ]. 药学学报ꎬ ５５(６): １３３４－１３４４.]
ＶＥＮＫＡＴＡＣＨＡＬＡＭ Ｓꎬ ＪＡＢＩＲ Ｔꎬ ＶＩＰＩＮＤＡＳ Ｐ Ｖꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ

２０２４. Ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ ｏｆ Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ ＡＲＳ６９ ａｎｄ
Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｏｔａ ｉｎ ｔｈｅ ａｒｃｔｉｃ ｇｌａｃｉｅｒ ｆｏｒｅｌａｎｄ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍｓ
[ Ｊ ]. Ａｐｐｌｉｅｄ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙꎬ
１０８(１): １２８.

ＶＵＲＵＫＯＮＤＡ Ｓ Ｓ Ｋ Ｐꎬ ＧＩＯＶＡＮＡＲＤＩ Ｄꎬ ＳＴＥＦＡＮＩ Ｅꎬ
２０１８. Ｐｌａｎｔ ｇｒｏｗｔｈ ｐｒｏｍｏｔｉｎｇ ａｎｄ ｂｉｏｃｏｎｔｒｏｌ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｏｆ
Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ ｓｐｐ. ａｓ ｅｎｄｏｐｈｙｔｅｓ [Ｊ]. Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ
Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ １９(４): ９５２.

ＷＡＮＧ Ｂꎬ ＨＵＡＮＧ Ｓ Ｙꎬ ＬＩ Ｚ Ｃꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２２. Ｆａｃｔｏｒｓ ｄｒｉｖｉｎｇ
ｔｈｅ ａｓｓｅｍｂｌｙ ｏｆ ｐｒｏｋａｒｙｏｔｉｃ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｂｕｌｋ ｓｏｉｌ ａｎｄ
ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｏｆ Ｔｏｒｒｅｙａ ｇｒａｎｄｉｓ ａｌｏｎｇ ａ ９００￣ｙｅａｒ ａｇｅ ｇｒａｄｉｅｎｔ
[Ｊ]. Ｓｃｉｅｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ Ｔｏｔａｌ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔꎬ ８３７: １５５５７３.

ＷＡＮＧ Ｘ Ｓꎬ ＬＩＡＮ Ｙ Ｈꎬ ＧＵＯ Ｈꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２３. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｗｈｅａｔ /
ｓａｆｆｌｏｗｅｒ ｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｉｎｇ ｏｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ
ｆｕｎｃｔｉｏｎ ａｎｄ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ [ Ｊ ]. Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｅｃｏ￣
Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅꎬ ３１(４): ５１６－５２９. [王香生ꎬ 连延浩ꎬ 郭辉ꎬ 等ꎬ
２０２３. 小麦红花间作系统根际微生物群落结构及功能分析

[Ｊ]. 中国生态农业学报 (中英文)ꎬ ３１(４): ５１６－５２９.]
ＸＩＡＮＧ Ｘ Ｙꎬ ＲＵＡＮ Ｓ Ｒꎬ ＺＨＡＮＧ Ｙꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２５. Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ
ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ ａｎｄ ｅｎｄｏｐｈｙｔｅ ｆｒｏｍ Ｐｉｎｕｓ ｄａｂｅｓｈａｎｅｎｓｉｓ [ Ｊ].
Ｇｕｉｈａｉａꎬ ４５(１): ３１－４３. [项小燕ꎬ 阮思睿ꎬ 张颖ꎬ 等ꎬ
２０２５. 大别山五针松根际微生物和内生菌群落特征及功

能多样性 [Ｊ]. 广西植物ꎬ ４５(１): ３１－４３.]
ＹＡＮＧ Ｘ Ｗꎬ ＨＵＡＮＧ Ｘ Ｘꎬ ＨＵ Ｘꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２４. Ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ

ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｎｄ ｂｕｌｋ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｏｆ ｔａｂｌｅｌａｎｄ
ｔｅａ ｇａｒｄｅｎ ａｎｄ ａｎｃｉｅｎｔ ｔｅａ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ ｉｎ ｓｏｕｔｈｗｅｓｔ Ｃｈｉｎａ
[Ｊ]. Ａｇｒｏｎｏｍｙꎬ １４(７): １３８８.

ＹＡＮＧ Ｙ Ｚꎬ ＬＩ Ｙꎬ ＨＡＯ Ｋꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２４. Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ
ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｃｏ￣ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ ｎｅｔｗｏｒｋ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ
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