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摘　 要: 为研究樟属 ３ 种柠檬醛型树种内生真菌群落多样性ꎬ探究相同化学型不同树种及不同组织部位内

生真菌的多样性、结构差异ꎬ该文通过高通量测序的方法分析了 ３６ 个样本ꎬ共获得序列 ２ ２０７ ８７８ 条ꎮ 结果

表明:(１)樟属柠檬醛化学型不同树种的内生真菌群落在物种组成上差异显著ꎬ并且内生真菌物种组成在

根、茎、叶中展现出器官偏好性和多样性ꎮ (２)Ｃｈａｏ 和 Ａｃｅ 指数的排序一致ꎬ均为樟(Ｃａｍｐｈｏｒａ ｏｆｆｉｃｉｎａｒｕｍ)
(ＱＣＡ)>猴樟(Ｃ. ｂｏｄｉｎｉｅｒｉ)(ＱＢＯ)>黄樟(Ｃ. ｐａｒｔｈｅｎｏｘｙｌｏｎ) (ＱＰＯ)ꎬ表明樟的内生真菌物种丰富度最高ꎬ其
ＯＴＵ 数量为 ６９０ꎻ黄樟的物种丰富度最低ꎬＯＴＵ 数量为 ４１４ꎮ Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数的排序为 ＱＰＯ>ＱＢＯ>ＱＣＡꎬ
Ｓｉｍｐｓｏｎ 多样性指数则与之相反ꎬ表明樟的内生真菌群落多样性最小ꎮ (３) Ｂｒａｙ￣Ｃｕｒｔｉｓ 距离的主坐标分析

(ＰＣｏＡ)表明ꎬ猴樟和黄樟的样本点聚集紧密ꎬ表明二者的内生真菌群落结构相似度较高ꎻ而这两种植物与

樟的样本点分布相对分散ꎬ因此它们与樟的内生真菌群落结构相似度较低ꎮ (４)樟属 ３ 种柠檬醛型树种均

表现为叶和茎内生真菌的群落结构相似ꎬ但根与叶的内生真菌的群落差异较大ꎮ 该结果表明宿主树种与组

织部位异质性的共同作用塑造了内生真菌群落ꎬ不仅为筛选樟属柠檬醛型树种中具有潜在功能的内生真菌

奠定了基础ꎬ也为内生真菌群落与宿主树种及化学型的协同进化关系提供了参考ꎮ
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　 　 樟属(Ｃａｍｐｈｏｒａ)植物是重要的经济林木ꎬ其
中部分树种因其富含特定萜类化合物而被划分为

不同的化学型ꎬ根据其所含特征性萜类化合物的

差异ꎬ可划分为多种化学型ꎬ如樟脑型、芳樟醇型

和柠檬醛型等(郑永杰ꎬ２０２２)ꎮ 柠檬醛是一种含

香叶醛和橙花醛两种同分异构体的单萜醛类化合

物(Ｌｉｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２２)ꎬ是樟属的一种化学型ꎬ也是

合成维生素 Ａ、维生素 Ｅ 和紫罗兰酮的关键原料ꎬ
广泛 应 用 于 医 药、 食 品、 香 精 香 料 等 领 域

(Ｔｈｉｅｌｍａｎｎ ＆ Ｍｕｒａｎｙｉꎬ ２０１９ꎻ向育君等ꎬ２０２０)ꎮ
内生真菌( ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇｉ)是指在其生活史

的一定或全部阶段生活于健康植物各种组织或细

胞间隙且不引起明显疾病症状的真菌ꎬ其与宿主

植物通过长期的协同进化形成了独特的互惠共生

关系(Ｇａｋｕｕｂｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１)ꎮ 它们经长期协同进

化广泛分布于植物各器官ꎬ其种类、数量和分布特

征均因植物种类而异(郭顺星ꎬ２０１８)ꎮ 尽管植物

内生真菌群落结构及其与宿主关系的差异性研究

已较多ꎬ但目前主要聚焦于木本植物的不同树种

(Ｓｕｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２ꎻＬｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６ꎻ钱海源等ꎬ２０１８)
及相同树种不同季节( Ｅｌｍａｇｚｏｂ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)、不
同地区( Ｆａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９ꎻ杨娟等ꎬ２０１９ꎻ周思旋

等ꎬ２０２３)或不同组织部位(顾美英等ꎬ２０２２ꎻＬｉ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０２３)ꎮ 近年来的研究表明ꎬ内生真菌能够参

与或 调 控 植 物 萜 类 等 次 生 代 谢 产 物 的 合 成

(Ｋｅｌｌｅｒꎬ ２０１９ꎻ毛欣颖等ꎬ２０２５)ꎻ同一树种不同化

学型的内生真菌群落结构也具有明显的差异性

(吕立新等ꎬ２０１４)ꎻ植物内生真菌群落结构的差异

既存在于不同宿主间ꎬ也存在于同一宿主的不同

组织间(王涛等ꎬ２００９)ꎻ即使宿主植物相同ꎬ也会

因不同组织中活性物质的组成和生态位的差异而

显示出组织特异性(王营等ꎬ２０１７)ꎮ 因此ꎬ揭示相

同化学型树种的内生真菌群落的组成与多样性ꎬ
对于理解相同化学型下不同树种间菌群的共性与
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特异性、组织部位的分化规律及其与化学型代谢

的潜在关联具有重要的理论和应用价值ꎮ
本研究以樟属 ３ 种柠檬醛型树种内生真菌群

落为研究对象ꎬ采用高通量测序技术ꎬ系统分析其

内生真菌群落的组成、多样性和结构差异ꎮ 拟探

讨以下问题:(１)相同化学型不同樟属树种的内生

真菌群落差异ꎻ(２)樟属 ３ 种柠檬醛化学型树种内

生真菌群落的物种多样性特征及其优势类群的生

态分布规律ꎻ(３)这些特征是否暗示内生真菌群落

在宿主柠檬醛生物合成与维持中发挥着潜在的功

能性作用ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 实验材料和取样方法

试验材料取自江西省樟树繁育与开发利用工

程研究化中心樟树优良无性系采穗圃(江西省南

昌市ꎬ１１６°０３′２８″Ｅ、２８°４１′５５″Ｎ)ꎬ选用 ３ 种柠檬醛

化学型樟属优良无性系 ８ 年生扦插苗ꎬ分别为猴

樟 ( Ｃａｍｐｈｏｒａ ｂｏｄｉｎｉｅｒｉ ＱＢＯ )、 黄 樟 ( Ｃ.
ｐａｒｔｈｅｎｏｘｙｌｏｎꎬ ＱＰＯ )、 樟 ( Ｃ. ｏｆｆｉｃｉｎａｒｕｍꎬ ＱＣＡ )ꎮ
２０２４ 年 １０ 月ꎬ在统一生境条件下ꎬ针对 ３ 种目标

树种ꎬ每种随机选取 ４ 株长势均一的健康植株作

为生物学重复ꎬ对每株植株ꎬ分别采集无损伤的成

熟叶片、当年生健壮新枝及健康细根ꎬ共 ３６ 个样

本ꎬ采样工具经 ７５％酒精消毒并灼烧灭菌ꎬ样本用

无菌自封袋标记ꎬ样本编号及宿主信息如表 １ 所

示ꎮ 采集样本后立即置于保温箱内(内含冰袋)运
回实验室ꎬ用于内生真菌 ＤＮＡ 提取ꎮ
１.２ 样本 ＤＮＡ 提取和 ＰＣＲ 扩增

１.２.１ 样本表面消毒和 ＤＮＡ 提取 　 参照宋培勇等

(２０１１)的方法ꎬ对樟属 ３ 种柠檬醛型树种的根、茎、
叶进行表面消毒ꎬ步骤如下:无菌水漂洗 ３０ ｓ→７５％
乙醇浸泡 １ ｍｉｎ→２％ＮａＣｌＯ 溶液浸泡 ３ ｍｉｎ→７５％
乙醇浸泡 １ ｍｉｎ→无菌水漂洗 ３０ ｓꎮ 消毒完成后ꎬ采
用植物基因组 ＤＮＡ 提取试剂盒(林雪玲等ꎬ２０１９)
提取 ＤＮＡꎬ操作按试剂盒说明书进行ꎮ
１.２.２ ＰＣＲ 扩增及测序　 ＰＣＲ(王荣谈等ꎬ２００９)采
用 ＴｒａｎｓＧｅｎ ＡＰ２２１￣０２: ＴｒａｎｓＳｔａｒｔ Ｆａｓｔｐｆｕ ＤＮＡ
Ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅꎬ引物为 ＩＴＳ１Ｆ(ＣＴＴＧＧＴＣＡＴＴＴＡＧＡＧＧＡＡ
ＧＴＡＡ) 和 ＩＴＳ２Ｒ ( ＧＣＴＧＣＧＴＴＣＴＴＣＡＴＣＧＡＴＧＣ)ꎬ
扩增片段为 ＩＴＳ１Ｆ＿ＩＴＳ２Ｒ 区ꎮ 每个样本设 ４ 个重

复反应ꎮ ＰＣＲ 产物经混合后ꎬ通过 ２％琼脂糖凝胶

表 １　 樟属 ３ 种柠檬醛型树种信息及样本名
Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｓａｍｐｌｅ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｃｉｔｒａｌ

ｃｈｅｍｏｔｙｐｅ ｔｒｅｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ Ｃａｍｐｈｏｒａ

树种
Ｔｒｅｅ ｓｐｅｃｉｅｓ

采集部位
Ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ ｓｉｔｅ

编号
Ｎｏ.

猴樟
Ｃ. ｂｏｄｉｎｉｅｒｉ

根 Ｒｏｏｔ ＱＢＯ＿Ｇ

茎 Ｓｔｅｍ ＱＢＯ＿Ｊ

叶 Ｌｅａｆ ＱＢＯ＿Ｙ

黄樟
Ｃ. ｐａｒｔｈｅｎｏｘｙｌｏｎ

根 Ｒｏｏｔ ＱＰＯ＿Ｇ

茎 Ｓｔｅｍ ＱＰＯ＿Ｊ

叶 Ｌｅａｆ ＱＰＯ＿Ｙ

樟
Ｃ. ｏｆｆｉｃｉｎａｒｕｍ

根 Ｒｏｏｔ ＱＣＡ＿Ｇ

茎 Ｓｔｅｍ ＱＣＡ＿Ｊ

叶 Ｌｅａｆ ＱＣＡ＿Ｙ

电泳检测ꎬ目标条带使用 ＡｘｙＰｒｅｐＤＮＡ 凝胶回收试

剂盒(ＡＸＹＧＥＮ 公司)进行目的片段切胶回收ꎬ以
Ｔｒｉｓ＿ＨＣｌ 缓冲液洗脱ꎬ并再次电泳验证ꎮ 合格的

ＰＣＲ 产物委托上海美吉生物医药科技有限公司

(ｗｗｗ.ｍａｊｏｒｂｉｏ.ｃｏｍ)ꎬ利用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｈｉｓｅｑ 平台进行

高通量测序ꎮ 所得数据在 Ｉ￣Ｓａｎｇｅｒ 生物信息分析

云平台( ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｉ￣ｓａｎｇｅｒ. ｃｏｍ / )完成数据处理

和生物多样性分析ꎮ
１.３ 数据处理

原始测序数据经质控过滤后ꎬ使用 ＱＩＩＭＥ 软

件按 ９７％ 相 似 度 水 平 下 进 行 操 作 分 类 单 元

(ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔꎬＯＴＵ)聚类ꎮ ＯＴＵ 通过

与 ＵＮＩＴＥ 等数据库进行比对完成物种注释ꎮ 采用

Ｓｈａｎｎｏｎ、Ｓｉｍｐｓｏｎ、Ｃｈａｏ 和 Ａｃｅ 指数分析样本内生

真菌群落的 α 多样性ꎮ 通过主坐标分析( ＰＣｏＡ)
比较不同样本间内生真菌群落结构的差异ꎮ 利用

Ｋｒｕｓｋａｌ￣Ｗａｌｌｉｓ 秩和检验分析不同树种及组织间物

种相对丰度的显著差异ꎬ以筛选出具有组间差异

的内生真菌类群ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 序列的有效数据

在樟属 ３ 种柠檬醛型树种的根、茎和叶共 ３６
个样品中ꎬ通过测序获得 ２ ２０７ ８７８ 条序列ꎻ碱基

数为 ５７５ ０１１ ２６７ꎬ平均长度为 ２４９. ９９０ ３０２ ４７２
ｂｐꎬ最短序列长度为 １４２ ｂｐꎬ最长序列长度为 ５３８
ｂｐꎬ序列平均长度为 ３４０ ｂｐꎮ 由图 １ 可知ꎬＳｉｍｐｓｏｎ
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Ａ. 样本的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数稀释曲线ꎻＢ. 样本的 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数稀释曲线ꎮ 样本缩写见表 １ꎬ下同ꎮ
Ａ. Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ ｄｉｌｕｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅ ｏｆ ｔｈｅ ｓａｍｐｌｅｓꎻ Ｂ. Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ ｄｉｌｕｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅ ｏｆ ｔｈｅ ｓａｍｐｌｅｓ. Ｔｈｅ ａｂｂｒｅｖｉａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｔｈｅ ｓａｍｐｌｅｓ ａｒｅ ｓｈｏｗｎ ｉｎ
Ｔａｂｌｅ １ꎬ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 １　 樟属 ３ 种柠檬醛型树种的真菌稀释曲线
Ｆｉｇ. １　 Ｄｉｌｕｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅｓ ｏｆ ｆｕｎｇｉ ｆｒｏｍ ｔｈｒｅｅ ｃｉｔｒａｌ ｃｈｅｍｏｔｙｐｅ ｔｒｅｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ Ｃａｍｐｈｏｒａ

与 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数的稀释曲线均趋于平坦ꎬ表明测序

数据量合理可靠ꎬ能充分反映样本内生真菌多样

性信息ꎮ
２.２ 不同树种及不同组织部位 ＯＴＵ 数量

由图 ２ 可知ꎬ从樟属 ３ 种柠檬醛型树种猴樟

(ＱＢＯ)、黄樟(ＱＰＯ)和樟(ＱＣＡ)的茎、叶和根的 ３６
个样本中共检测出 １ ２３８ 个 ＯＴＵｓꎮ 由图 ２:Ａ 可知ꎬ
猴樟的 ＯＴＵ 数量为 ６０５ꎬ樟的 ＯＴＵ 数量为 ６９０ꎬ黄樟

的 ＯＴＵ 数量为 ４１４ꎻ猴樟和樟共有的 ＯＴＵ 数量最

多ꎬ为 １５６ꎬ而樟和黄樟的共有 ＯＴＵ 数量仅为 ３２ꎬ猴
樟和黄樟的共有 ＯＴＵ 数量为 ５７ꎻ猴樟、黄樟和樟三

者共有的 ＯＴＵ 数量为 １１３ꎬ共有数量占全部检测真

菌分类单元的 ９.１３％ꎮ 由表 ２ 可知ꎬ基于 ＯＴＵ 组成

的 共 有 属 有 酵 母 属 ( Ｓａｃｃｈａｒｏｍｙｃｅｓ )、 枝 孢 属

(Ｃｌａｄｏｓｐｏｒｉｕｍ)、孢子菌属(Ｃｏｄｉｎａｅａ)等 １０ 种及一

些分类不明确的属ꎮ 猴樟中独有 ＯＴＵ 的数量为

２７９ꎬ黄樟中独有 ＯＴＵ 的数量为 ２１２ꎬ樟中独有 ＯＴＵ
的数量为 ３８９ꎻ樟中独有 ＯＴＵ 的数量最多ꎬ占比

３１.４２％ꎮ 这表明不同柠檬醛型樟属树种的内生真

菌群落丰富度和多样性间存在差异ꎮ
３ 个树种的不同组织部位 ＯＴＵ 数量也存在差

异ꎮ 由图 ２:Ｂ 可知ꎬ从叶中检测到 ＯＴＵ 数量最多

的是樟ꎬ其次是猴樟ꎬ黄樟最少ꎬ共有 ＯＴＵ 数量为

４３ꎬ基于 ＯＴＵ 组成的共有属有酵母属、枝孢属、镰
孢属(Ｆｕｓａｒｉｕｍ)等 ８ 种及一些分类不明确的属ꎮ

由图 ２:Ｃ 可知ꎬ从茎中检测到 ＯＴＵ 数量最多的是

猴樟ꎬ其次是黄樟ꎬ樟最少ꎬ共有 ＯＴＵ 数量为 ２２ꎬ
基 于 ＯＴＵ 组 成 的 共 有 属 有 嗜 热 丝 孢 菌 属

(Ｔｈｅｒｍｏｍｙｃｅｓ)、枝孢属、链格孢属(Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ)等 ３
种及一些分类不明确的属ꎮ 由图 ２:Ｄ 可知ꎬ从根

中检测到 ＯＴＵ 数量最多的是樟ꎬ其次是猴樟ꎬ黄樟

最少ꎬ共有 ＯＴＵ 数量为 ２３ꎬ基于 ＯＴＵ 组成的共有

属有孢子菌属、篮状菌属(Ｔａｌａｒｏｍｙｃｅｓ)、暗枝顶孢

属(Ｐｈａｅｏａｃｒｅｍｏｎｉｕｍ)等 ８ 种及一些分类不明确的

属ꎮ 这表明在樟属 ３ 种柠檬醛型树种中ꎬ叶和根

的内生真菌 ＯＴＵ 数量的顺序一致ꎬ但其菌群存在

差异ꎬ说明叶和根两个组织部位微生物群落丰富

度具有相似的物种选择模式ꎬ而茎组织可能存在

独特的物种选择模式ꎮ
２.３ 内生真菌群落结构

由图 ３ 可知ꎬ有效鉴定的前 １０ 的门依次是子囊

菌门(Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ)、担子菌门(Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ)、被孢

霉门(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ)、壶菌门(Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ)、
球 囊 菌 门 ( Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ )、 油 壶 菌 门

( Ｏｌｐｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ )、 罗 兹 菌 门 ( Ｒｏｚｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ )、
Ｅｎｔｏｒｒｈｉｚｏｍｙｃｏｔａ、捕虫霉门(Ｚｏｏｐａｇｏｍｙｃｏｔａ)、芽枝霉

门(Ｂｌａｓｔｏｃｌａｄｉｏｍｙｃｏｔａ)、毛霉门(Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ)ꎮ 其

中ꎬ子囊菌门为绝大多数样本的核心优势菌群ꎬ相
对丰度超过 ６０％ꎬ说明樟属不同树种的内生真菌

在门水平上具有显著的共性ꎮ 这可能与樟属植物

４３９ 广　 西　 植　 物 ４６ 卷



Ａ. 樟属 ３ 种柠檬醛型树种的 ＯＴＵｓ 数量ꎻＢ. 樟属 ３ 种柠檬醛型树种叶部的 ＯＴＵｓ 数量ꎻＣ. 樟属 ３ 种柠檬醛型树种茎部的 ＯＴＵｓ 数
量ꎻＤ. 樟属 ３ 种柠檬醛型树种根部的 ＯＴＵｓ 数量ꎮ
Ａ. Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ＯＴＵｓ ａｍｏｎｇ ｔｈｒｅｅ ｃｉｔｒａｌ ｃｈｅｍｏｔｙｐｅ ｔｒｅｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ Ｃａｍｐｈｏｒａꎻ Ｂ. Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ＯＴＵｓ ｉｎ ｌｅａｖｅｓ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｃｉｔｒａｌ ｃｈｅｍｏｔｙｐｅ ｔｒｅｅ
ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ Ｃａｍｐｈｏｒａꎻ Ｃ. Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ＯＴＵｓ ｉｎ ｓｔｅｍｓ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｃｉｔｒａｌ ｃｈｅｍｏｔｙｐｅ ｔｒｅｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ Ｃａｍｐｈｏｒａꎻ Ｄ. Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ＯＴＵｓ ｉｎ ｒｏｏｔｓ ｏｆ ｔｈｒｅｅ
ｃｉｔｒａｌ ｃｈｅｍｏｔｙｐｅ ｔｒｅｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ Ｃａｍｐｈｏｒａ.

图 ２　 樟属 ３ 种柠檬醛型树种及组织中的 ＯＴＵｓ 数量 Ｖｅｎｎ 图
Ｆｉｇ. ２　 Ｖｅｎｎ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｎｕｍｂｅｒ ｆｏｒ ＯＴＵｓ ｉｎ ｔｉｓｓｕｅｓ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｃｉｔｒａｌ ｃｈｅｍｏｔｙｐｅ ｔｒｅｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ Ｃａｍｐｈｏｒａ

亲缘关系较近、共享相似的生理代谢特征有关ꎬ这
些共同特征为子囊菌门真菌提供了适宜的生存环

境ꎬ使其成为优势类群ꎮ 然而ꎬ有 ５ 个样本与其他

样本组成存在差异性ꎬ猴樟中 Ｇ３ 样本的优势菌群

是担子菌门ꎬ与多数样本不同ꎬ可能与该样本的生

长环境或个体差异有关ꎻ猴樟 Ｊ３ 和 Ｙ１ 样本中未

分类的菌门占比较高ꎬ暗示猴樟部分个体可能存

在独特的内生真菌类群ꎮ 樟 Ｊ１、Ｊ２ 和 Ｊ３ 样本中也

是未分类的菌门占比较高ꎬ而黄樟的优势菌群均

为子囊菌门ꎬ樟与猴樟的部分样本类似ꎬ但与黄樟

和多数样本差异显著ꎬ说明樟的内生真菌群落可能

包含更多未被鉴定的类群ꎬ其宿主茎部更易富集这

些未知菌门ꎮ 图 ４ 显示了樟属 ３ 种柠檬醛型树种在

属水平的内生真菌相对丰度占比前 １５ 的属ꎬ发现除

嗜 热 丝 孢 菌 属 ( Ｔｈｅｒｍｏｍｙｃｅｓ ) 和 被 孢 霉 属

(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ)以外的其他 １３ 个属均属于子囊菌门ꎮ
樟属 ３ 种柠檬醛型树种均出现子囊菌富集现象ꎬ揭
示了子囊菌可能具有普遍的适应性和生态优势ꎮ
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表 ２　 樟属 ３ 种柠檬醛型树种及不同组织部位共有属

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｈａｒｅｄ ｇｅｎｅｒａ ａｍｏｎｇ ｔｈｒｅｅ ｃｉｔｒａｌ ｃｈｅｍｏｔｙｐｅ
ｔｒｅｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ Ｃａｍｐｈｏｒａ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｓｓｕｅｓ

分类
Ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ

属
Ｇｅｎｕｓ

占比
Ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ (％)

不 同 树 种 共
有属
Ｓｈａｒｅｄ ｇｅｎｅｒａ
ａｍｏｎｇ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｔｒｅｅ ｓｐｅｃｉｅｓ

酵母属 Ｓａｃｃｈａｒｏｍｙｃｅｓ ９.７６

枝孢属 Ｃｌａｄｏｓｐｏｒｉｕｍ ４.３４

孢子菌属 Ｃｏｄｉｎａｅａ ４.２５

篮状菌属 Ｔａｌａｒｏｍｙｃｅｓ ３.８９

锥毛壳属 Ｃｏｎｉｏｃｈａｅｔａ ２.９５

嗜热丝孢菌属 Ｔｈｅｒｍｏｍｙｃｅｓ ２.７０

曲霉属 Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ １.７１

镰孢属 Ｆｕｓａｒｉｕｍ １.５６

绿僵菌属 Ｍｅｔａｒｈｉｚｉｕｍ １.５３

青霉属 Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ １.０３

未分类 Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ５０.２７

其他 Ｏｔｈｅｒｓ １６.０３

根的共有属
Ｓｈａｒｅｄ ｇｅｎｅｒａ
ｉｎ ｒｏｏｔ

孢子菌属 Ｃｏｄｉｎａｅａ １９.８２

篮状菌属 Ｔａｌａｒｏｍｙｃｅｓ １７.５３

暗枝顶孢属 Ｐｈａｅｏａｃｒｅｍｏｎｉｕｍ ２.１１

假散囊菌属 Ｐｓｅｕｄｅｕｒｏｔｉｕｍ ２.０９

曲霉属 Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ １.５６

丝核菌属 Ｒｈｉｚｏｃｔｏｎｉａ １.４１

被孢霉属 Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ １.３５

齿梗孢属 Ｓｃｏｌｅｃｏｂａｓｉｄｉｕｍ １.１０

未分类 Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ４８.５３

其他 Ｏｔｈｅｒｓ ４.４９

茎的共有属
Ｓｈａｒｅｄ ｇｅｎｅｒａ
ｉｎ ｓｔｅｍ

嗜热丝孢菌属 Ｔｈｅｒｍｏｍｙｃｅｓ ９.００

枝孢属 Ｃｌａｄｏｓｐｏｒｉｕｍ ８.８８

链格孢属 Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ １.７６

未分类 Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ７３.３５

其他 Ｏｔｈｅｒｓ ７.０１

叶的共有属
Ｓｈａｒｅｄ ｇｅｎｅｒａ
ｉｎ ｌｅａｆ

酵母属 Ｓａｃｃｈａｒｏｍｙｃｅｓ ２９.７２

枝孢属 Ｃｌａｄｏｓｐｏｒｉｕｍ ５.８７

镰孢属 Ｆｕｓａｒｉｕｍ ３.７３

曲霉属 Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ ３.６３

假丝酵母属 Ｃａｎｄｉｄａ １.０９

嗜热丝孢菌属 Ｔｈｅｒｍｏｍｙｃｅｓ １.０８

被孢霉属 Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ １.０７

黑孢属 Ｎｉｇｒｏｓｐｏｒａ １.０２

未分类 Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ４２.５７

其他 Ｏｔｈｅｒｓ １０.２２

２.４ α多样性指数分析

采用 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数、Ｃｈａｏ 和 Ａｃｅ
指数对樟属 ３ 种柠檬醛型树种的根、茎和叶内生

真菌的 α 多样性进行评价ꎬ结果见图 ５ꎬ图中的缩

写分别代表一组样品ꎮ Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指

数均用于表示群落多样性ꎬＣｈａｏ 和 Ａｃｅ 指数用于

量化物种丰富度ꎮ Ｓｈａｎｎｏｎ 指数值越高ꎬ表明样品

内生真菌群落多样性越丰富ꎻ而 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数值越

大ꎬ则反映其多样性越低ꎮ 由图 ５ 可知ꎬＳｈａｎｎｏｎ
多样性指数从高到低的顺序为黄樟 >猴樟>樟ꎻ
Ｓｉｍｐｓｏｎ 多样性指数从高到低的顺序为樟>猴樟>
黄樟ꎬ表明黄樟的内生真菌群落多样性最丰富ꎬ樟
最小ꎮ Ｃｈａｏ 和 Ａｃｅ 指数从高到低的顺序均为樟>
猴樟>黄樟ꎬ表明樟的内生真菌物种丰富度最高ꎬ
黄樟的内生真菌物种丰富度最低ꎮ 樟的物种丰富

度最高ꎬ但群落多样性较小ꎬ说明该群落中少数物

种占绝对优势ꎬ造成内生真菌群落多样性的减少ꎮ
２.５ β多样性分析

在 ＯＴＵ 水平上ꎬ基于 Ｂｒａｙ￣Ｃｕｒｔｉｓ 距离的主坐

标分析(ＰＣｏＡ)对樟属 ３ 种柠檬醛型树种的 ３６ 个

样本进行分析ꎬ比较不同树种及不同组织部位内

生真菌群落结构的差异(图 ６)ꎮ 在树种层面(图

６:Ａ)ꎬ ＰＣ１ 和 ＰＣ２ 轴贡献率分别为 １３. ３８％ 和

１１.０５％(累积 ２４.４３％)ꎮ 猴樟与黄樟样本点聚集

紧密ꎬ而二者与樟样本点相对分散ꎬ表明猴樟和黄

樟的群落结构相似度较高ꎬ而二者与樟的相似度

较低ꎮ 在植物组织部位层面(图 ６:Ｂ)ꎬ叶和茎的

样本点聚集紧密ꎬ根则与叶相距较远ꎬ表明叶与茎

的群落结构相似度较高ꎬ而根与叶的相似度较低ꎮ
茎和根有部分样本点密集ꎬ说明两者具有相似性ꎬ
可能因为相近组织部位之间存在一定的相似性ꎮ
２.６ 物种差异分析

通过 Ｋｒｕｓｋａｌ￣Ｗａｌｌｉｓ 秩和检验对樟属 ３ 种柠檬

醛型树种样品和不同组织部位之间进行统计ꎬ结果

见图 ７ꎮ Ｅｐｉｃｏｌｅｏｓｐｏｒｉｕｍ 是 ３ 种树种中差异极显著

的菌群(Ｐ<０.００１)ꎻ弯孢属(Ｃｕｒｖｕｌａｒｉａ)是 ３ 种树种

中差异较显著的菌群(Ｐ<０.０１)ꎻＰｓｅｕｄｏｖｅｒｏｎａｅａ、指
赤壳属(Ｄａｃｔｙｌｏｎｅｃｔｒｉａ)、毛壳菌属(Ｔｒｉｃｈｏｍｅｒｉｕｍ)、
梭孢菌属(Ｆｕｓｉｃｏｌｌａ)、Ｐａｌｌｉｄｏｃｅｒｃｏｓｐｏｒａ 和肉座菌目

分类地位未定类群 ( Ｈｙｐｏｃｒｅａｌｅｓ ＿ ｇｅｎ ＿ Ｉｎｃｅｒｔａｅ ＿
ｓｅｄｉｓ)是 ３ 种树种中差异显著的菌群(Ｐ< ０. ０５)ꎮ
枝孢属、孢子菌属(Ｃｏｄｉｎａｅａ)和篮状菌属是不同组

织部位中差异极显著的菌群(Ｐ<０.００１) ꎻ 曲霉属
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图 ３　 门水平上真菌的丰度占比
Ｆｉｇ. ３　 Ｆｕｎｇａｌ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ

图 ４　 属水平上真菌的丰度占比
Ｆｉｇ. ４　 Ｆｕｎｇａｌ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ａｔ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ

(Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ)和假丝酵母属(Ｃａｎｄｉｄａ)是不同组织

部位中差异较显著的菌群ꎻ黑孢属(Ｎｉｇｒｏｓｐｏｒａ)、
球囊菌门未定属 ( Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ ＿ ｇｅｎ ＿ Ｉｎｃｅｒｔａｅ ＿
ｓｅｄｉｓ)、暗枝顶孢属(Ｐｈａｅｏａｃｒｅｍｏｎｉｕｍ)、鳞斑霉属

(Ｍａｌａｓｓｅｚｉａ)和丝核菌属(Ｒｈｉｚｏｃｔｏｎｉａ)是不同组织

部位中差异显著的菌群ꎮ 综上表明ꎬ同一化学型

的不同树种之间和不同组织部位之间均存在明显

的差异菌群ꎮ

３　 讨论与结论

３.１ 相同化学型不同樟属树种的内生真菌群落差异

本研究通过对樟属 ３ 种柠檬醛化学型树种根、

茎、叶内生真菌群落的分析ꎬ发现尽管宿主植物同

一化学型ꎬ但其内生真菌群落结构在门水平和属

水平均存在显著性差异ꎮ 子囊菌门在绝大多数样

本中占绝对优势(相对丰度>６０％)ꎬ印证了其作为

樟属植物核心内生真菌群落的地位ꎮ 然而ꎬ猴樟

(Ｇ３ 样本)中担子菌门成为最优势类群ꎬ以及猴樟

(Ｊ３ꎬＹ１)和樟( Ｊ１－Ｊ３)样本中未分类真菌门的高

占比ꎬ表明在相同的化学型背景下ꎬ宿主树种身份

仍是驱动内生真菌群落分化的关键因素ꎮ 刘雯雯

等(２０２４)的研究结果表明油樟叶片的优势内生真

菌是子囊菌门ꎬ与本研究结果一致ꎮ 樟属树种同

属一科ꎬ亲缘关系近ꎬ因此共享子囊菌门和担子菌

门这一核心优势类群ꎬ体现了宿主系统发育关系

对内生真菌群落的基础影响ꎮ 部分样本优势菌群

不一样ꎬ可能出现树种特异性分化ꎬ黄樟的单一优

势类群、樟和猴樟中未分类菌门的高占比ꎬ反映了

不同树种在长期演化中形成了独特的内生真菌互

作机制ꎬ可能与各自的生态适应性有关ꎮ 猴樟和

樟的不同样本间存在差异ꎬ说明即使同一树种ꎬ内
生真菌群落也可能因个体生长环境而分化ꎬ环境

筛选作用叠加在宿主特异性之上ꎮ
Ｋｒｕｓｋａｌ￣Ｗａｌｌｉｓ 秩和检验可以解决样本间是否

存在显著性差异( Ｊｏｈｎｓｏｎꎬ ２０２２)ꎮ Ｋｒｕｓｋａｌ￣Ｗａｌｌｉｓ
秩和检验鉴定出多个在树种间差异极显著和差异

较显著的菌属ꎬ如 Ｅｐｉｃｏｌｅｏｓｐｏｒｉｕｍ(Ｐ<０.００１)和弯

孢属(Ｐ<０.０１)ꎮ 这与潘虹等(２０２３)的研究结论

相一致ꎬ 即树种差异极显著地影响真菌群落的 β
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图 ５　 樟属 ３ 种柠檬醛型树种的 α多样性指数
Ｆｉｇ. ５　 α￣ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｉｃｅｓ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｃｉｔｒａｌ ｃｈｅｍｏｔｙｐｅ ｔｒｅｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ Ｃａｍｐｈｏｒａ

图 ６　 不同树种(Ａ)和不同组织部位(Ｂ)的 β多样性分析 ＰＣｏＡ 散点图
Ｆｉｇ. ６　 ＰＣｏＡ ｓｃａｔｔｅｒ ｐｌｏｔ ｏｆ β￣ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｆｏｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅｅ ｓｐｅｃｉｅｓ (Ａ) ａｎｄ ｔｉｓｓｕｅｓ (Ｂ)

多样性且不同树种对真菌类群的富集作用存在差

异ꎮ 魏安琪等(２０１９)研究也发现ꎬ不同植被类型

土壤微生物群落结构存在差异ꎮ 本研究进一步证

实ꎬ即使在同一化学型下ꎬ不同樟属树种仍存在显
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Ａ. 不同组间同一物种比较条形图ꎻＢ. 不同组织部位间同一物种比较条形图ꎮ Ｙ 轴表示某一分类学水平下的物种名ꎬＸ 轴表示物

种不同分组中平均比例ꎬ不同颜色的柱子表示不同分组ꎮ ∗表示差异显著(Ｐ<０.０５)ꎬ∗∗表示差异较显著(Ｐ<０.０１)ꎬ∗∗∗表示

差异极显著(Ｐ<０.００１)ꎮ
Ａ. Ｂａｒ ｃｈａｒｔ ｆｏｒ ｃｏｍｐａｒｉｎｇ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｃｒｏｓｓ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｕｐｓꎻ Ｂ. Ｂａｒ ｃｈａｒｔ ｆｏｒ ｃｏｍｐａｒｉｎｇ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｃｒｏｓｓ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｓｓｕｅ
ｐａｒｔｓ. Ｔｈｅ Ｙ￣ａｘｉｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｓｐｅｃｉｅｓ ｎａｍｅｓ ａｔ ａ ｃｅｒｔａｉｎ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｌｅｖｅｌꎬ ａｎｄ ｔｈｅ Ｘ￣ａｘｉｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｔｈｅ ｍｅａｎ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｕｐｓꎬ ｗｉｔｈ
ｃｏｌｕｍｎｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｌｏｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｕｐｓ. ∗ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ (Ｐ<０.０５)ꎬ ∗∗ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｍｕｃｈ ｓｉｆｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ
(Ｐ<０.０１)ꎬ ａｎｄ ∗∗∗ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｅｘｔｒｅｍｅｌｙ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ (Ｐ<０.００１).

图 ７　 物种比较条形图
Ｆｉｇ. ７　 Ｓｐｅｃｉｅｓ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｂａｒ ｃｈａｒｔ

著特异的内生真菌群落结构ꎮ 此外ꎬ本研究还发

现不同组织部位间也存在显著差异菌群ꎬ如枝孢

属、孢子菌属和篮状菌属在不同部位中差异极显

著(Ｐ<０.００１)ꎬ进一步支持了微生境对真菌定殖的

选择性压力ꎮ 同一化学型不同树种存在特异性的

菌群组成ꎬ不同器官也具有独特的菌群结构ꎬ表明

内生真菌群落是与宿主化学型及组织微环境之间

存在深层次的互作关系ꎮ 这种互作可能涉及宿主

代谢产物的特异性诱导、生态位适应及功能协同

等多种机制ꎬ值得进一步研究ꎮ
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３.２ 物种多样性特征及其优势类群的生态分布

规律

植物内生真菌群落多样性受组织部位、温度、
季 节 及 生 长 年 份 等 因 素 影 响 ( Ｇｏｐｉ ＆
Ｊａｙａｐｒａｋａｓｈｖｅｌꎬ ２０１７)ꎮ 本研究 β 多样性分析表

明ꎬ叶与茎的内生真菌群落结构相似度较高ꎬ而根

与叶的相似度较低ꎬ茎与根呈现一定的相似性ꎮ
但与董晓慧等(２０２５)在玉米中的发现一致ꎬ即茎、
叶和籽粒间真菌群落组成较为接近ꎬ与根存在明

显区别ꎮ 但与 Ａｒａｕｊｏ 等(２０２０) 的研究结果不一

致:其根和茎的内生真菌群落相似且两者与叶片

不同ꎮ 这种不一致性反映了内生真菌群落构建的

高度可塑性ꎬ其最终结构很可能由宿主物种特性、
组织微环境、传播途径及生态互作等多重因素共

同决定ꎮ 这种差异可能归因于:根组织直接接触

土壤复杂菌群ꎬ但面临更强的宿主免疫筛选和根

际竞争压力ꎻ而茎、叶组织相对隔绝ꎬ其内生真菌

可能更多依赖于空气传播定殖ꎬ并受到组织内特

定理化环境ꎬ如光照、水分、营养ꎬ特别是组织特异

性次生代谢物浓度梯度的塑造ꎮ 本研究结果与

Ｚｈｏｕ 等(２０２１)对具有柠檬醛代谢产物的油樟植

株内生真菌多样性分析具有相似性ꎬ进一步支持

同一化学型宿主中内生真菌群落存在明显的组织

特异性ꎮ
在 α 多样性方面ꎬ本研究采用 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数评估物种多样性ꎬ采用 Ｃｈａｏ 指数和

Ａｃｅ 指数评估物种丰富度ꎬ对 ３ 种樟属树种的根、
茎和叶进行评估ꎮ 值得注意的是ꎬＣｈａｏ 和 Ａｃｅ 指

数表明樟的内生真菌物种丰富度最高ꎬ而 Ｓｈａｎｎｏｎ
指数所呈现的多样性趋势与其他 ４ 项指数相反ꎬ
这与 Ｋｏｎｇ 等(２０２３)在半夏和掌叶半夏中报道的

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数与多样性水平呈负相关ꎬ其余指数呈

正相关的结论并不完全一致ꎮ 该现象可能与樟群

落中存在显著优势物种有关:少数真菌类群在群

落中占绝对主导地位ꎬ导致多样性水平下降ꎬ并在

不同指数中表现出不一致的变化趋势ꎮ
３.３ 内生真菌群落在宿主柠檬醛生物合成与维持

中发挥着潜在的功能性作用

本研究中ꎬ丰度占比前 １５ 的属有 １３ 个属于子

囊菌门ꎬ说明樟属 ３ 种柠檬醛型树种均出现子囊

菌富集现象ꎬ其中枝孢属、篮状菌属、酵母属、绿僵

菌属、弯孢属、镰孢属、曲霉属、青霉属均富含萜烯

类物质(常俊男等ꎬ２０２０ꎻ安婷等ꎬ２０２４ꎻ罗利利等ꎬ

２０２５)ꎮ 这揭示了在樟属植物ꎬ尤其是富含萜烯类

物质的类型中ꎬ子囊菌具有普遍的适应性和生态

优势ꎬ可能通过直接或间接的机制参与并维持宿

主柠檬醛的合成ꎮ 特定的化学环境如柠檬醛的存

在ꎬ也可能为某些耐受或利用这些物质的真菌类

群提供了生存优势ꎬ或抑制了其他敏感类群的

定殖ꎮ
本研究对于了解樟属柠檬醛型树种及其不同

组织中内生真菌群落的组成和特征具有重要价

值ꎬ为后续研究樟属柠檬醛型树种内生真菌资源

的开发和利用提供了重要的理论依据ꎬ也为后续

对同一化学型不同树种不同组织部位内生真菌群

落组成差异性的研究提供了参考依据ꎮ
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