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六盘山区幼龄辽东栎根系共生真菌的分离和鉴定
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生态保护重点实验室，银川 750021）
摘 要：该文从不同年龄的幼龄辽东栎（Quercus wutaishansea）根系分离可培养共生真

菌，菌落形态学结合分子生物学的方法对其物种进行鉴定，阐明幼龄辽东栎根系可培养

共生真菌的群落结构和动态变化。结果表明：（1）从幼龄辽东栎根系中分离获得 249株
真菌，经鉴定隶属于 2 门 5 纲 7 目 8 科 15 属 18 种，其中 2 种隶属于担子菌门

（Basidiomycetes），16种隶属于子囊菌门（Ascomycota）。种水平上，以灰粉无柄盘孢

菌（Pezicula pruinosa）分离频率最高，占分离菌株总数的 81.93%；托雷斯氏丛赤壳菌

（Dactylonectria torresensis）、强壮土赤壳菌（ Ilyonectria robusta）、北美黑盘菌

（Atrocalyx nordicus）次之，分别占分离菌株总数的 4.02%、2.01%和 2.01%。（2）共生

真菌种类和数量在不同树龄的辽东栎中表现出较大差异，其中 4-5年生植株分离频率最

高（44.98%），依次为三年生植株（29.32%）、二年生植株（19.68%）和一年生植株

（6.02%）。综上所述，宁夏六盘山幼龄辽东栎根系可培养共生真菌种类丰富，随树龄增

长其种类和数量增加；灰粉无柄盘孢菌是六盘山幼龄辽东栎根系可培养共生真菌的绝对

优势物种。该研究结果为进一步挖掘植物共生微生物资源、探索辽东栎与共生微生物互

作在本地逆境的适应机制奠定了基础。
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Isolation and identification of symbiotic fungi in roots of

young Quercus wutaishansea on Liupan Mountain
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Abstract: The symbiotic fungi in roots of young Quercus wutaishansea at different ages were
isolated directly from root tips to elucidate community structure and dynamic changes. The
isolated fungi were identified based on the morphological characteristics of colony and
molecular analysis. The results were as follows: （1）A total of 249 fungal strains were isolated
from the roots of young Q. wutaishansea, 18 species belonging to 15 genera, 8 families, 7 orders,
8 classes and 2 phyla were recognized. Among them, 2 species are ascomycotes and 16 species
are basidiomycets. Pezicula pruinosa was the species with the highest isolation frequency
(81.93%), followed by Dactylonectria torresensis (4.02%), Ilyonectria robusta (2.01%) and
Atrocalyx nordicus (2.01%). （2）Significant differences in species and quantities of symbiotic
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fungi demonstrate in different ages of young Quercus wutaishansea, with the highest frequency
of isolation occurring in the 4-5 years old (44.98%) followed by the triennial (29.32%), biennial
(19.68%) and annual (6.02%). To sum up, culturable symbiotic fungi in the roots of young Q.
wutaishansea on Liupan Mountain were highly diverse. Species and quantities of isolates varied
at different ages of trees, and the diversity increased with the growth of tree. Pezicula pruinosa
is the most dominant culturable symbiotic fungi in roots of young Quercus wutaishansea. The
results lay the foundation for further investigating symbiotic fungal resources and exploring the
microbial symbiotic mechanism of Q. wutaishansea in adapting to local environment.
Key words: Liupan Mountain, Quercus wutaishansea, symbiotic fungi, isolation and culture,
identification

辽东栎（Quercus wutaishansea）广泛分布于我国的北方地区，具有耐严寒、耐干

旱、耐贫瘠的特点，在山顶或者山脊附近常形成片状成林或单优势群落，因此通常作为

北方森林植被的主要建群种（张中惠等，2021；连俊华等，2022）。六盘山位于黄土高

原的中西部，地处北方农牧交错带与暖温半湿润带向半干旱地区过渡的生态脆弱带上，

森林覆盖率高达 70%，被誉为黄土高原的“湿岛”和关中平原的天然屏障。辽东栎次生林

是六盘山区森林群落的优势种和顶级群落，对于维护当地生态平衡具有重要的研究价值

（王占印，2009）。

在自然界中，植物的器官中往往定殖有大量的互惠共生真菌，尤其以根系中的种类

最为丰富，主要包括外生菌根真菌（ectomycorrhiza fungi，ECMF）、丛枝菌根真菌

（ arbuscular mycorrhiza fungi，AMF）和深色有隔内生真菌（dark septate endophyte,
DSE）等（刘润进和王琳, 2018）。共生真菌对于维护植物生态系统的健康发展发挥着重

要的生态功能，具有提高植物吸收水分和矿质营养、促进植物生长、增强植物抗逆的能

力，尤其在逆境胁迫下植物恢复和生态重建过程中发挥着积极作用（王思佳等，2018；
Zobel et al., 2024）。菌根真菌通过向外延伸的菌丝网络，将根与周围的土壤连接起来，

扩大根系面积从而促进植物吸收、运输水分和营养物质（Fors et al., 2023）。DSE 大量存

在于干旱、养分贫瘠和重金属等胁迫环境中，通过调整内含的超氧化物歧化酶、可溶性

蛋白和黑色素等，DSE 增强植物对干旱环境的适应能力，提高植物体抗逆能力

（González-Teuber et al., 2018; Liu & Wei, 2019）；在重镉环境中，DSE通过调整植物根

的形态、限制重金属离子的迁移来促进植物生长并限制对宿主的金属毒性（Chen et al.,
2023）。

已有研究表明，辽东栎根系定殖有丰富的共生真菌，其群落结构随着树龄的增长表

现出动态变化。通过菌根形态特征和根尖 ITS序列分析的方法，Wang等（2017）从中国

北部太白山、子午岭、灵空山、东灵山和香山 5个典型辽东栎林的外生菌根真菌群落中

共鉴定出 220种外生菌根真菌，其丰富度与海拔高度和土壤有机质呈正相关。Wang等
（2012）采用分子生物学方法对不同树龄的辽东栎外生菌根真菌群落进行研究，共鉴定

出 66种外生菌根真菌，其中 51种隶属于担子菌门，15种隶属于子囊菌门，土生空球菌

（Cenococcum geophilum）是优势真菌，树龄显著地影响了辽东栎外生菌根真菌群落结

构。

虽然已有的分子生物学技术为辽东栎共生真菌多样性特征提供了大量的研究数据，但

分离纯化的菌丝体是解析共生菌与植物互作关系的前提。辽东栎根系可培养共生真菌的多

样性特征目前还处于未知状态，因此本研究采用根段直接分离法，对六盘山区幼龄辽东栎

根系共生真菌进行分离和鉴定，旨在阐明辽东栎根系可培养共生真菌的群落结构和动态变

化规律，为进一步研究辽东栎与共生真菌间的互作机制提供基础数据和理论依据。



1 材料与方法

1.1 研究地区概况

六盘山区总面积 90 071 hm2，海拔 2 200~2 900 m，年均气温 5.9 ℃，年平均降水 676
mm，年平均相对湿度 69%，属暖温带半湿润区的大陆性季风气候（王香亭, 1988）。六

盘山去区辽东栎主要分布于海拔 1 100～1 650 m之间的缓坡和阴坡、半阴坡、半阳向沟

坡地。

1.2 样品采集

2022年 7—9月，在六盘山国家级自然保护区秋千架景区，选取 3个 50 m × 50 m的

辽东栎纯林作为试验样地。根据张婕等（2014）辽东栎种群径级结构的划分标准，结合

六盘山辽东栎种群的实际生长情况，以 4个不同树龄（1年生、2年生、3年生和 4~5年
生）的幼龄辽东栎作为研究对象，依据 5点采样法原则，分别采集不同树龄辽东栎植株

的整个根系各 5份，共 60份样品。采样时，用铁锹除去植株基部周围的地表覆盖物，将

整个植株完整挖出并剪下所有根系放入自封袋中，根系周围保留少量土壤用于保鲜，采

集的根样于冰箱 4℃冷藏，3 d内带回实验室进行后续处理。

1.3根系共生真菌的分离

在实验室将根样置于培养皿内，加入清水浸泡，待根样表面土壤松软后，用细小毛

刷小心地移除根表面的土壤并剔除杂草等其他植物根系，蒸馏水冲洗根系 3~5次。采用

根段直接培养法进行根系共生真菌分离，分离和纯化采用马铃薯葡萄糖琼脂培养基（马

铃薯 200 g‧L-1、葡萄糖 20 g‧L-1、琼脂粉 16 g‧L-1），待培养基常温冷却至 45 ℃左右，加

入终浓度 50 mg/L氨苄青霉素抑制细菌生长。每份样品挑取 30个末端 2 cm的根系，依据

不同树龄，采取不同的消毒方法。1年生、2年生的根系，采取 2步消毒法，即先将准备

好的根系于 70%的酒精中浸泡 2 min，再于 0.1%氯化汞中浸泡 40 s，每次浸泡后用无菌

水漂洗 3次，最后一次漂洗之后用无菌滤纸吸干水分。3年生、4~5年生的根段，在 2步
消毒的基础上，再将根系置于 70%的酒精中浸泡 1 min，无菌水漂洗 3次后吸干水分。将

消毒后的根系切成 0.2~0.3 cm的根段， 每个 PDA平板放置 4个根段，每份样品接根段

100个，生化培养箱 25 ℃黑暗培养。菌落纯化参照肉斯塔木·艾买提等（2022）的方法，

菌落形态特征描述依据 McLean等（1999）和 Johansson等（2001）的方法，详细记录菌

落颜色、质地、外形、是否有分泌物、边缘颜色及形状、直径。分离纯化后的所有菌株

保藏于北方民族大学宁夏特殊生境微生物资源开发与利用重点实验室的微生物菌种保藏

中心。

1.4根系共生真菌分子鉴定

1.4.1真菌 DNA提取

待纯化的菌丝长满固体平板后，在无菌环境中，使用铁丝制作成的三角形刮板刮取

表面菌丝进行收集，称取菌丝体约 0.5 g，按照上海生工 UNIQ-10柱式真菌基因组试剂盒

的说明书进行 DNA抽提。

1.4.2真菌 rDNA ITS序列 PCR扩增

采用真菌通用引物 ITS1F(5′-CTTGGTCATTTAGAGGAAGTAA-3′)和 ITS4(5′-TCCT
CCGCTTATTGATATGC-3′)进行菌落的 PCR扩增。反应体系以 50 μL为例：2 xHief PCR
Mastr Mix 25 μL，Forward primer 10 μmol‧L-1 2.5 μL，Reverse primer 10 μmol‧L-1 2.5 μL，
Template DNA 2 μL，ddH2O补足 50 μL。反应条件如表 1所示，对检测合格的样品送至

生工生物工程(上海)股份有限公司测序。

表 1 rDNA ITS序列的 PCR扩增程序

Table 1 PCR amplification of rDNA ITS sequence



循环步骤
Cyclic step

温度
Temperature (℃)

时间
Time (min)

循环数
Cycle number

预变性 Predegeneration 95 5 1
变性 Denaturation 94 1

30退火 Anneal 52 1
延伸 Extend 72 1
终延伸 Final Elongation 72 10 1

1.4.3 ITS序列分析

对真菌测序结果的分析参照李敏奇等（2023）的方法进行分析并构建系统发育树。

1.5根系共生真菌数量统计分析

幼龄辽东栎根系不同共生真菌的分离数量采用分离频率分析。分离频率（%）=分离的

某种共生真菌的菌株数/分离的总菌株数×100。

2结果与分析

2.1根系共生真菌菌落特征观察

从幼龄辽东栎根系中共分离纯化得到249株真菌，依据菌落形态特征分为18个类型（图

1，表2）。菌落多为圆形，少数是椭圆形，颜色有白色、黄白色、灰色、灰黑色、棕黄

色、黑色等，大部分菌落不产色素，不同菌落类型生长速度差异较大，多生长缓慢。其中

T5、T12、T15、T16菌落质地为薄蜡状，其余为绒毡状；T1、T4、T5、T11的菌落边缘为

白色，T6菌落边缘为乳白色，T18的菌落边缘为黑色，T16菌落边缘为深灰色；T11菌落上

有棕褐色水滴状分泌物，T12、T15菌落上有透明水滴状分泌物，T8菌落上有淡黄色水滴状

分泌物，T3、T18菌落分泌物呈黑褐色水滴状；T2、T14、T16生长最快，纯化30 d后菌落

直径分别为7.3~7.5 cm、7.2~7.5 cm、7.1~7.5 cm；T1和T10生长最慢，纯化30 d后菌落直径

分别是2.2~2.5 cm和2.5~2.6 cm。

2.2分子鉴定结果

对分离获得的249个菌株的rDNA ITS片段进行拼接和质控，GenBank数据库比对得到数

据库中的同源序列相似度为87.01%~100%（表3）。根据菌落形态型，从249个菌落中挑选

39个代表菌株，参考模式菌株序列与同源序列共同构建系统发育树（图2），分离的菌株归

属于2门5纲7目8科15属18种（表4）。形态型T1、T2的代表菌株L2、L105聚集在分支Ⅴ
上，隶属于担子菌门伞菌纲（Agaricomycetes），其余37个代表菌株均隶属于子囊菌门，其

中L15、L54、L16、L100、L55、L21共6个菌株序列聚集在分支Ⅰ上，隶属于座囊菌纲

（Dothideomycetes）；L81、L107、L120、L8、L65、L108、L66、L167、L159、L145、
L184、L47共12个菌株序列聚集在分支Ⅱ上，隶属于锤舌菌纲（Leotiomycetes）；L176、
L151共2个菌株聚在分支Ⅲ上，隶属于散囊菌纲（Eurotiomycetes）；L128、L178、L69、
L182、L133、L46、L126、L4、L43等共17个菌株的序列集聚在分支Ⅳ上，隶属于粪壳菌

纲（Sordariomycetes）。



图 1在PDA培养基上生长30 d后的菌落形态特征

Fig 1 Morphology of fungal colony isolated from roots after 30 days culture on PDAmedium



表 2 PDA培养基上生长 30 d后的菌落形态特征

Table 2 Colony characteristics of strains after 30 days culture on PDA medium

类型
Type

菌落颜色
Colony color

菌落质地
Colony texture

菌落形状
Colony shape

边缘颜色
Margin color

分泌物
Exudation

边缘形状
Margin shape

色素
Pigment

菌落直径
Colony diameter
(cm)

T1 灰黑色 Grey-black 绒毡状 Felted 圆形 Circle 白色White 无 No 光滑全缘 Smooth entire 无 No 2.23~2.51
T2 黄白色Yellow-white 绒毡状 Felted 圆形 Circle 无 No 无 No 不规则 Irregular 无 No 7.31~7.55
T3 棕黄色 Pale-brown 绒毡状 Felted 圆形 Circle 无 No 黑褐色水滴状

Black water droplets
光滑全缘 Smooth entire 棕褐色 Brown 5.52~5.92

T4 灰色 Grey 绒毡状 Felted 圆形 Circle 白色White 无 No 光滑全缘 Smooth entire 无 No 2.81~3.04
T5 黑色 Black 薄蜡状 Thin waxy 圆形 Circle 白色White 无 No 光滑全缘 Smooth entire 无 No 6.51~6.85
T6 灰黑色 Grey-black 绒毡状 Felted 圆形 Circle 乳白色Milk-white 无 No 光滑全缘 Smooth entire 无 No 4.02~4.30
T7 棕黄色 Pale-brown 绒毡状 Felted 圆形 Circle 无 No 无 No 光滑全缘 Smooth entire 棕褐色 Brown 6.06~6.57
T8 白色White 绒毡状 Felted 圆形 Circle 无 No 淡黄色水滴状

Light-yellow water droplets
光滑全缘 Smooth entire 无 No 5.81~6.03

T9 黄白色Yellow-white 绒毡状 Felted 圆形 Circle 无 No 无 No 不规则 Irregular 浅红色 Light-red 4.61~5.42
T10 棕黄色 Pale-brown 绒毡状 Felted 圆形 Circle 无 No 无 No 光滑全缘 Smooth entire 无 No 2.53~2.67
T11 棕黄色 Pale-brown 绒毡状 Felted 圆形 Circle 白色White 棕褐色水滴状

Brown water droplets
光滑全缘 Smooth entire 无 No 3.31~3.52

T12 白色White 薄蜡状 Thin waxy 椭圆形 Oval 无 No 透明水滴状
Transparent water droplets

不规则 Irregular 无 No 2.41~3.25

T13 黄白色Yellow-white 绒毡状 Felted 圆形 Circle 无 No 无 No 不规则 Irregular 无 No 6.32~6.51
T14 白色White 绒毡状 Felted 圆形 Circle 无 No 无 No 光滑全缘 Smooth entire 无 No 7.26~7.51
T15 灰黑色 Grey-black 薄蜡状 Thin waxy 圆形 Circle 无 No 透明水滴状

Transparent water droplets
不规则 Irregular 浅红色 Light-red 6.56~6.83

T16 灰色 Grey 薄蜡状 Thin waxy 圆形 Circle 深灰色 Dark-grey 无 No 光滑全缘 Smooth entire 无 No 7.15~7.52
T17 浅灰色 Light-gray 绒毡状 Felted 圆形 Circle 无 No 无 No 光滑全缘 Smooth entire 无 No 2.85~2.92
T18 灰黑色 Grey-black 绒毡状 Felted 圆形 Circle 黑色 Black 黑褐色水滴状

Black water droplets
光滑全缘 Smooth entire 无 No 6.22~6.73



表 3幼龄辽东栎根系共生真菌rDNA ITS序列的BLAST结果

Table 3 BLAST results of rDNA ITS sequence of endophytic fungi from young Quercus wutaishansea
类型
Type

代表菌株编号
Representative strain No.

相似真菌
Similar fungal species (GenBank accession No.)

相似性
Similarity (%)

菌株数量
Strain amount

分离频率
Isolation ratio (%)

参考菌株编号
Reference strain No.

T1 L2 裂褶菌 Schizophyllum commune（MT466518） 98.78 1 0.40 —
T2 L105 近赭色射脉菌 Phlebia subochracea（ON869343） 99.37 1 0.40 —
T3 L167，L159，L145，L66，L184，L47 灰粉无柄盘孢菌 Pezicula pruinosa（LC206663） 99.83 204 81.93 LR876769
T4 L8 梅瑞狄斯氏淡领瓶霉 Cadophora meredithiae（MF979574） 99.69 1 0.40 —
T5 L120，L81，L107 头孢子土生菌 Humicolopsis cephalosporioides（MZ571379） 99.65 3 1.20 —
T6 L108，L65 晶杯菌科 Hyaloscyphaceae sp.（KF359568） 98.46 2 0.80 —
T7 L176 橘青霉 Penicillium citrinum（MT597828） 99.01 2 0.80 NR121224
T8 L151 简青霉 Penicillium simplicissimum（KF359583） 99.32 2 0.80 NR138290
T9 L4，L12，L73，L49，L50，L43 托雷斯氏丛赤壳菌 Dactylonectria torresensis （MN558984） 99.64 10 4.02 NR121500
T10 L95，L33，L175，L194 强壮土赤壳菌 Ilyonectria robusta（NR157427） 99.82 5 2.01 NR157427
T11 L126 饰孢壳属 Cosmospora sp.（KP723456） 100.00 1 0.40 —
T12 L46 沙洛杆菌 Sarocladium bacillisporum （HG965005） 100.00 3 1.20 NR145039
T13 L69，L133，L182 柱孢霉菌 Cylindrocarpon olidum（KR709196） 98.80 3 1.20 —
T14 L128，L178 白孢小花口壳菌 Anthostomelloides leucospermi（NR153510） 99.28 2 0.80 NR153510
T15 L55 根异茎点霉 Paraphoma radicina（MK764998） 99.66 1 0.40 NG070446
T16 L21 异茎点霉属 Paraphoma sp.（KT269033） 99.65 1 0.40 —
T17 L15，L16，L54 北美黑盘菌 Atrocalyx nordicus（MW759246） 87.01 5 2.01 NR172997
T18 L100 伏克新阴孢菌 Neovaginatispora fuckelii（KX664344） 97.36 1 0.40 —

注：—表示在数据库中未查询到该种模式菌株序列。

Note:— indicates that the sequence of model strain is not queried in the database.



分支上的数字表示支持率；黑体编号代表本试验分离得到的菌株序列；长毛盘菌（NR_172397）和椭圆盘菌

（NR_172385）为外类群。



The numbers at the branching point indicates bootstrap; the bold numbers represented the cultures isolated in this study; Obilia

tonghaiensis (NR_172397) and O. ellipsospora (NR_172385) are outgroup.

图 2基于根系共生真菌及其近似种rDNA ITS序列采用最大似然法构建系统发育树

Fig 2 The phylogenetic tree based on rDNA ITS sequences of root endophytic fungi and related species using
maximum likelihood

表 4幼龄辽东栎根系可培养共生真菌鉴定结果

Table 4 Identification results of culturable endophytic fungi in the roots of young Quercus wutaishansea
编号
No.

门
Phyla

纲
Class

目
Order

科
Family

属
Genus

种
Species

1 担子菌门
Basidiomycetes

伞菌纲
Agaricomycetes

伞菌目
Agaricales

裂褶菌科
Schizophyllaceae

裂褶菌属
Schizophyllum

裂褶菌
S. commune

2 多孔菌目
Polyporales

皱皮菌科
Meruliaceae

射脉菌属
Phlebia

近赭色射脉菌
P. subochracea

3 子囊菌门
Ascomycota

锤舌菌纲
Leotiomycetes

柔膜菌目
Helotiales

暗色孢科
Dermateaceae

无柄盘孢菌属
Pezicula

灰粉无柄盘孢菌
P. pruinosa

4 领瓶霉属
Cadophora

梅瑞狄斯氏淡领瓶霉
C. meredithiae

5 土生菌属
Humicolopsis

头孢子土生菌属
H. cephalosporioides

6 晶杯菌科
Hyaloscyphaceae

7 散囊菌纲
Eurotiomycetes

散囊菌目
Eurotiales

曲霉科
Aspergillaceae

青霉菌属
Penicillium

简青霉
P. simplicissimum

8 橘青霉
P. citrinum

9 粪壳菌纲
Sordariomycetes

肉座菌目
Hypocreales

赤壳科 Nectriaceae 丛赤壳属
Dactylonectria

托雷斯指丛赤壳菌
D. torresensis

10 土赤壳属
Ilyonectria

强壮土赤壳菌
I. robusta

11 饰孢壳属
Cosmospora Cosmospora sp.

12 沙洛杆菌属
Sarocladium

沙洛杆菌
S. bacillisporum

13 柱孢属
Cylindrocarpon

柱孢霉菌
C. olidum

14 炭角菌目
Xylariales

炭角菌科
Xylariaceae

口壳属
Anthostomelloides

白孢小花口壳菌
A. leucospermi

15 座囊菌纲
Dothideomycetes

格孢腔菌目
Pleosporales

格腔菌科
Pleosporineae

异茎点霉属
Paraphoma

根异茎点霉
P. radicina

16 黑盘菌属
Atrocalyx

北美黑盘菌
A. nordicus

17 扁孔腔菌科
Lophiostomataceae

新阴孢菌属
Neovaginatispora

伏克新阴孢菌
N. fuckelii

2.3分离频率

不同种类的真菌其分离数量和分离频率差别较大（表3），其中灰粉无柄盘孢菌、托雷斯氏丛赤壳

菌、强壮土赤壳菌、北美黑盘菌分离频率最高，依次为81.93%、4.02%、2.01%、2.01%。无柄盘孢菌属

（Pezicula）菌株是分离频率最高的优势属（81.93%），在辽东栎各个生长发育阶段中均为优势属。

辽东栎不同树龄的根系可培养共生真菌数量和分离频率明显不同（表5）。从辽东栎1年生植株分离

得到共生真菌15株，分离频率为6.02%；2年生植株分离得到49株，分离频率为19.68%；3年生植株分离得

到73株，分离频率为29.32%；4~5年生植株分离得到112株，分离频率为44.98%。不同树龄的辽东栎根系

共生真菌的分离频率由高到低依次为4~5年生>3年生>2年生>1年生。

表 5不同树龄辽东栎根系共生真菌的数量和分离频率

Table 5 Number and isolation frequency of culturable endophytic fungi in roots at different development stages
Quercus wutaishansea

发育阶段
Stage of development

菌株数量
Strain amount

分离频率
Isolation ratio (%)

1年生 Annual 15 6.02



2年生 Biennial 49 19.68
3年生 Triennial 73 29.32
4~5年生 4-5 years old 112 44.98

3讨论

研究结果表明，幼龄辽东栎根系可培养共生真菌种类丰富，以子囊菌为优势类群。前人采用分子生

物学方法研究发现辽东栎根系共生真菌的优势类群是以担子菌为代表的外生菌根真菌，本研究是在方法

和结果上对已有研究的重要补充，完善了辽东栎根系共生真菌物种多样性特征，为共生真菌与植物间的

共生互作机制研究提供了基础，也为后期真菌在辽东栎育苗、造林和生态系统恢复等的运用提供了科学

依据。

不同生长阶段的辽东栎根系分离获得的共生真菌数量和分离频率具有显著差异，植株生长年限越

长，根系定植的共生真菌种类和数量越多。共生真菌的群落结构随着植物的生长出现动态的变化，但在

不同的研究中表现出了不同的变化特征。肉斯塔木·艾买提等（2022）从不同树龄的青海云杉根系分离得

到的共生真菌的种类和数量差异较大，其中幼树阶段分离频率最高，幼苗阶段次之，成树阶段最低；对

1~5年生的毛竹茎秆内生真菌多样性进行比较发现，3年生毛竹的内生真菌多样性最高，4年生最低，竹龄

会显著改变内生真菌群落组成（郑叔召等， 2022）；树蓼成树菌根真菌的多样性和丰度都明显高于幼苗

（Séne et al., 2016），但墨西哥枫的幼苗和成树之间的外生菌根群落结构并没有明显差异（Corrales et al.,
2016）。共生真菌群落动态受到植被类型、植物器官和土壤等环境条件的共同制约，探讨其变化特征时

需要综合考虑多种生态因子的影响去揭示其变化规律。

本研究首次在辽东栎根系中分离出无柄盘孢菌属（Pezicula）真菌且该属真菌占绝对优势地位。Zheng
和Zhuang（2022）通过对分离得到的无柄盘孢菌属的211个菌株进行分离鉴定和统计，发现约有1/3的菌株

是从裸子植物（如松树、云杉、落叶松和冷杉）中分离出来的，而在被子植物中的分离频率较低。该文

研究发现辽东栎根系中定殖有大量的无柄盘孢菌属菌株，说明该属真菌的宿主植物范围比已知的更为广

泛。虽然无柄盘孢菌普遍定植于植物的不同器官，但从根系中分离出的频率最高（Yuan & Verkley, 2015;
Ma et al., 2021）。

无柄盘孢菌具有显著的生物防治和抑菌能力，产生的多种活性物质如棘球菌素，具有保护植物不受

病原真菌侵害的功能，而其本身由于独特的自抗性遗传机制而不受杀菌剂的影响（Yue et al., 2018; Xu et
al., 2019）。无柄盘孢菌属真菌产生的多种抗生素相互作用，合成挥发性化合物，降低植物病原真菌菌核

病和大斑病菌的发病率，并抑制这两种病菌的发育（Zhang et al., 2018）。对连翘中分离得到的无柄盘孢

菌属真菌进行体外抗菌实验，发现其对灰霉病菌和黄萎病具有很强的抑制作用（Wang et al., 2014）。我

们推测辽东栎作为西北地区的主要建群种，根系大量定殖的无柄盘孢菌可能对其生长发育及抵抗病虫侵

害方面存在着积极影响。

4 结论

幼龄辽东栎根系可培养共生真菌丰富，以子囊菌为优势类群；1年生辽东栎根系可培养共生真菌分离

频率最低（6.02%），4~5年生植株分离频率最高（44.98%），物种和数量随树龄增长呈现递增趋势；灰

粉无柄盘孢菌是幼龄辽东栎根系中分离频率最高的优势种（81.93%），作为六盘山幼龄辽东栎根系可培

养共生真菌的绝对优势类群，其与辽东栎互作关系值得进一步分析研究。
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