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黑老虎内生真菌及根际土壤真菌的
群落结构与生态功能分析
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摘　 要: 为探讨黑老虎(Ｋａｄｓｕｒａ ｃｏｃｃｉｎｅａ)根际土壤和组织内生真菌菌群的组成及其生态功能ꎬ该研究采用

ＩＴＳ 高通量测序技术对成熟黑老虎(根、茎、叶)内生真菌及根际土壤真菌群落结构、多样性和生态功能进行

了分析ꎮ 结果表明:(１)从 １２ 个样品中共获得 ２ ２４１ 个可操作分类单元(ＯＴＵ)ꎬ涉及 １０ 门、４１ 纲、９５ 目、２１２
科、３６７ 属ꎬ内生真菌(根、茎、叶)和根际土壤真菌 ＯＴＵ 数分别为 ３８６、５３６、２５８、１ ４３５个ꎬ其中共有的 ＯＴＵ 为

１８ 个ꎮ 在门水平上ꎬ黑老虎内生真菌及根际土壤真菌优势群落均为子囊菌门和担子菌门ꎬ其中子囊菌门在

叶和茎中占比分别高达 ９６.９９％和 ９５.３７％ꎻ在属水平上ꎬ黑老虎根际土壤真菌中腐生真菌被孢霉属占比较

高(为 １３.５％)ꎬ叶和茎等生长旺盛的组织中子囊菌门未分类属和痂囊腔菌属占比较高ꎮ (２)α 多样性分析

结果显示ꎬ黑老虎根际土壤真菌群落的丰度和多样性明显高于内生真菌ꎬ茎中内生真菌丰度显著高于根和

叶ꎬ而根、茎和叶组织间内生真菌多样性差异不显著ꎻＰＣｏＡ 分析结果显示ꎬ叶和茎的真菌群落结构相似性更

高ꎮ (３)利用 ＦＵＮＧｕｉｌｄ 数据库进行的功能预测分析结果显示ꎬ黑老虎根际土壤真菌和内生真菌含有大量的

未分类菌群ꎻ功能已分类菌群中ꎬ病理寄生型功能群在生长旺盛的组织中占比较高ꎮ 该研究结果为黑老虎

优异功能菌的筛选和发掘提供了理论依据ꎮ
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Ｋ. ｃｏｃｃｉｎｅａ ｗｅｒｅ ａｎａｌｙｚｅｄ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＩＴＳ ｈｉｇｈ￣ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｗｅｒｅ ａｓ ｆｏｌｌｏｗｓ:(１) Ａ ｔｏｔａｌ
ｏｆ ２ ２４１ ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔｓ (ＯＴＵｓ) ｗｅｒｅ ｏｂｔａｉｎｅｄ ｆｒｏｍ １２ ｓａｍｐｌｅｓ ａｔ ９７％ ｏｆ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｈｏｍｏｌｏｇｙ ｌｅｖｅｌ. Ｔｈｅ
ＯＴＵｓ ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ (ｒｏｏｔꎬ ｓｔｅｍ ａｎｄ ｌｅａｆ) ａｎｄ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｉ ｗｅｒｅ ３８６ꎬ ５３６ꎬ ２５８ ａｎｄ １ ４３５ꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙꎬ ｏｆ
ｗｈｉｃｈ １８ ＯＴＵｓ ｗｅｒｅ ｉｎ ｃｏｍｍｏｎ. Ｔｈｅｙ ｂｅｌｏｎｇｅｄ ｔｏ １０ ｐｈｙｌａꎬ ４１ ｃｌａｓｓｅｓꎬ ９５ ｏｒｄｅｒｓꎬ ２１２ ｆａｍｉｌｉｅｓ ａｎｄ ３６７ ｇｅｎｅｒａ. Ｔｈｅ
ｄｏｍｉｎａｎｔ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｔ ｔｈｅ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｔｈｅ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ａｎｄ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｋ. ｃｏｃｃｉｎｅａ ｗｅｒｅ Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ
ａｎｄ Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ. Ａｍｏｎｇ ｔｈｅｍꎬ Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ ａｃｃｏｕｎｔｅｄ ｆｏｒ ９６.９９％ ａｎｄ ９５.３７％ ｏｆ ｔｈｅ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ
ｌｅａｖｅｓ ａｎｄ ｓｔｅｍｓꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ａｔ ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌꎬ ｔｈｅ ｓａｐｒｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇｉ Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ ａｃｃｏｕｎｔｅｄ ｆｏｒ ａ ｒｅｌａｔｉｖｅｌｙ ｈｉｇｈ
ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ (１３.５％) ｉｎ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ. Ｉｎ ｃｏｎｔｒａｓｔꎬ ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃ ｆｕｎｇｉ ｓｕｃｈ ａｓ Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ＿ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ａｎｄ Ｅｌｓｉｎｏｅ
ｗｅｒｅ ｍａｉｎｌｙ ｆｏｕｎｄ ｉｎ ｖｉｇｏｒｏｕｓｌｙ ｇｒｏｗｉｎｇ ｔｉｓｓｕｅｓ ( ｌｅａｖｅｓ ａｎｄ ｓｔｅｍｓ). (２) Ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ
ｒｉｃｈｎｅｓｓ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｋ. ｃｏｃｃｉｎｅａ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ｔｈｏｓｅ
ｉｎ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇｉ. Ａｌｔｈｏｕｇｈ ｔｈｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇｉ ｉｎ ｓｔｅｍｓ ｗａｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｉｎ ｒｏｏｔｓ ａｎｄ
ｌｅａｖｅｓꎬ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｍｏｎｇ ｒｏｏｔｓꎬ ｓｔｅｍｓ ａｎｄ ｌｅａｖｅｓ ｗｅｒｅ ｎｏｔ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ. Ｔｈｅ ｐｒｉｎｃｉｐａｌ
ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ (ＰＣｏＡ) ｒｅｖｅａｌｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ ｏｆ ｌｅａｖｅｓ ａｎｄ ｓｔｅｍｓ ｗｅｒｅ ｍｏｒｅ ｓｉｍｉｌａｒꎬ ａｎｄ
ｔｈｏｓｅ ｏｆ ｒｏｏｔｓ ａｎｄ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌｓ ｗｅｒｅ ｍｏｒｅ ｓｉｍｉｌａｒ. (３) Ｔｈｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｓｓｕｅｓ ａｎｄ
ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌｓ ｏｆ Ｋ. ｃｏｃｃｉｎｅａ ｗａｓ ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ ａｎｄ ａｎａｌｙｚｅｄ ｂｙ ｕｓｉｎｇ ＦＵＮＧｕｉｌｄ ｐｌａｔｆｏｒｍ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ
ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｉ ａｎｄ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇｉ ｃｏｎｔａｉｎｅｄ ａ ｌａｒｇｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ｆｕｎｇｉ. Ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｌｙ
ｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ｆｕｎｇｉꎬ ｔｈｅ ｐａｔｈｏｔｒｏｐｈ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｒｏｕｐ ｈａｄ ａ ｈｉｇｈｅｒ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ｉｎ ｔｈｅ ｖｉｇｏｒｏｕｓｌｙ ｇｒｏｗｉｎｇ ｔｉｓｓｕｅｓ. Ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ
ｐｒｏｖｉｄｅｓ ａ ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ ｂａｓｉｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｓｃｒｅｅｎｉｎｇ ａｎｄ ｅｘｐｌｏｒｉｎｇ ｏｆ ａｃｔｉｖｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｆｕｎｇｉ ｉｎ Ｋ. ｃｏｃｃｉｎｅａ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｋａｄｓｕｒａ ｃｏｃｃｉｎｅａꎬ ｈｉｇｈ￣ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇꎬ ＩＴＳꎬ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇｉꎬ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｉꎬ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ ＦＵＮＧｕｉｌｄ

　 　 黑老虎(Ｋａｄｓｕｒａ ｃｏｃｃｉｎｅａ)ꎬ别名冷饭团、臭饭

团、布福娜等ꎬ是木兰科南五味子属植物(林祁和

杨志荣ꎬ２００７)ꎬ主要分布于我国湖南、贵州、云南、
福建、广西、四川、江西等地(曾建飞ꎬ１９９６)ꎬ以根、
茎入药ꎬ具有行气活血、消肿止痛等功效(Ｗａｎｇ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１２)ꎮ 现代药理学研究表明ꎬ黑老虎提取物

具有抗氧化、抗衰老、抗病毒、保肝护肝及抗癌等

功能( Ｓｕｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００９ꎻＺｈａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４ꎻＺｈａｏ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０２１)ꎮ 黑老虎果实富含木脂素、氨基酸、花
青素等活性物质(舒永志等ꎬ２０１２ꎻ赵林峰和梁忠

厚ꎬ２０１９)ꎬ已作为一种新兴水果逐渐为人们所熟

知ꎬ在贵州黔东南、湖南通道及湖北恩施等地作为

脱贫致富产业得以推广(刘涛等ꎬ２００９ꎻ高渐飞等ꎬ
２０２２)ꎮ

植物内生菌分布于植物组织表面或器官内

部ꎬ与寄主植物长期依存并协同进化(Ｒｏｄｒｉｇｕｅｚ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２００９ꎻＰｏｒｒａｓ￣Ａｌｆａｒｏ ＆ Ｂａｙｍａｎꎬ ２０１１)ꎮ 植物内

生真菌可以促进植物的生长发育、抵御非生物胁

迫、增加宿主的抗病性ꎬ部分药用植物内生真菌可

产生与寄主类似的次生代谢物ꎬ广泛应用于医学、
农学、工业及生物技术等领域(Ｋｈａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２ꎻ
Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８ꎻＪｕｒｉｃ' ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎮ 目前ꎬ药用植

物内生菌研究较多ꎬ如杜仲(杨娟等ꎬ２０１９)、重楼

(王艳等ꎬ２０１９)、掌叶大黄(Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１)、黄
精(樊锐锋等ꎬ２０２１)等ꎮ 有研究表明ꎬ五味子科植

物中含有丰富的内生真菌ꎬ已分离的内生菌具有

抗氧化(赵玥等ꎬ２０１５)、拮抗植物病原菌(潘争艳

等ꎬ２００７ꎻ张誉荠等ꎬ２０２１)和抑制病原菌(张誉荠

等ꎬ２０２０)、抑制肿瘤细胞生长( Ｓｏｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１)
等功能ꎮ 从五味子科植物中陆续分离了一些能够

产生木质素类或转化宿主主要次生代谢物黑五味

子酸的内生真菌(Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７ꎻ毛瑞华和窦

智ꎬ２０１９ꎻＱｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９ꎬ ２０２０)ꎮ 然而ꎬ五味子

科植物长期种植会导致土壤菌群发生变化ꎮ 江林

春等(２０２０)用高通量测序方法分析了未种植华中

五味子(ＣＫ)与种植 ３ ａ(Ｙ３)、６ ａ(Ｙ６)后根际土

壤化学性质和真菌群落变化规律ꎬ发现华中五味

子种植 ６ ａ 后根际土壤养分状况和土壤真菌群落

发生了明显改变ꎮ 这为五味子属植物内生真菌及

根际真菌的研究提供了重要信息ꎬ但对黑老虎内

生真菌和根际真菌的研究报道还很少ꎮ
鉴于黑老虎内生真菌和根际真菌的研究现

状ꎬ本研究采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 高通量测序方法ꎬ以多年

生成熟的黑老虎为对象ꎬ通过分析黑老虎内生真

０７８ 广　 西　 植　 物 ４３ 卷



菌及根际土壤真菌的真菌群落组成、多样性和功

能预测ꎬ探讨以下问题:(１)黑老虎植株内生真菌

和根际土壤真菌的群落组成差异和优势菌群ꎻ(２)
黑老虎内生真菌和根际真菌功能差异及形成原

因ꎮ 本研究为黑老虎内生真菌和根际真菌菌群的

发掘和代谢活性产物的进一步研究提供了理论

依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 样品处理

黑老虎根际土、根、茎和叶均采自贵州省果树

科学研究所试验基地ꎬ品种资源编号为 ＧＺ１ꎬ已种

植 ５ ａ 以上ꎮ ２０２１ 年 １１ 月采收黑老虎果实后ꎬ选
取长势一致、发育良好的成熟根、茎和叶ꎬ每 ３ 株

混合作为 １ 个处理ꎬ重复 ３ 次ꎮ 根部带土ꎬ置于冷

链箱内ꎬ迅速带回实验室ꎬ将根部土壤抖落ꎬ留存

无法抖落的为根际土壤ꎬ将根际土壤收集于无菌

ＰＥ 管中ꎬ根样品标记为 ＲＴ１、ＲＴ２ 和 ＲＴ３ꎬ茎样品

标记为 ＳＴ１、ＳＴ２ 和 ＳＴ３ꎬ叶样品标记为 ＬＦ１、ＬＦ２
和 ＬＦ３ꎬ根际土样品标记为 Ｒｈ１、Ｒｈ２ 和 Ｒｈ３ꎮ 根

和根际土样品的制备参照王艳等(２０１９)的方法ꎬ
将黑老虎根、茎和叶用流动的自来水冲去表面多

余的根际土后ꎬ先分别置于 ７５％ 乙醇中处理 ２
ｍｉｎꎬ再用 ５％次氯酸处理 ３ ｍｉｎꎬ最后用无菌水清

洗 ３ 次ꎬ最终获得表面无菌的黑老虎根、茎和叶样

品ꎬ由于难以从黑老虎肉质叶片中提取 ＤＮＡꎬ因此

将表面灭菌的叶片放入无菌小网袋中ꎬ先置于变

色硅胶中干燥 ２４ ｈꎬ再置于液氮中速冻用于后续

ＤＮＡ 提取ꎮ
１.２ ＩＴＳ 文库构建及高通量测序

根、茎和叶组织样品经液氮研磨后ꎬ用植物基

因组 ＤＮＡ 试剂盒(天根生化科技有限公司ꎬ货号:
ＤＰ３０５)提取总 ＤＮＡꎬ 根际土样品用液氮研磨后提

取土壤微生物 ＤＮＡꎬ使用 ＦａｓｔＤＮＡ ＳＰＩＮ Ｋｉｔ ｆｏｒ Ｓｏｉｌ
试剂 盒 ( ＭＰ Ｂｉｏｍｅｄｉｃａｌｓꎬ ＬＬＣꎬ Ａｉｌꎬ Ｏｈｉｏꎬ 货 号:
１１６５６０２００)ꎬ提取步骤按照试剂盒说明书进行ꎮ
ＩＴＳ 扩增子采用通用引物 ｆＩＴＳ７ / ＩＴＳ４( ＩＴＳ２ 区)进

行 ＰＣＲ 扩 增ꎬ 所 用 的 引 物 序 列 为 ｆＩＴＳ７ ( ５′￣
ＧＴＧＡＲＴＣＡＴＣＧＡＲＴＣＴＴＴＧ￣３′)ꎬＩＴＳ４(５′￣ ＴＣＣＴＣＣ
ＧＣＴＴＡＴＴＧＡＴＡＴＧＣ￣３′)ꎬＰＣＲ 产物经 ２％琼脂糖凝

胶电泳检测ꎬ扩增体系为 ２５ μＬꎬ含 ２ × Ｐｈａｎｔａ Ｍａｘ
Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ(南京诺唯赞生物科技股份有限公司ꎬ

货号:Ｐ５１５￣０１)１２.５ μＬꎬ正向引物 ｆＩＴＳ７(１ μｍｏｌ
Ｌ￣１)和反向引物 ＩＴＳ４(１ μｍｏｌＬ￣１)各 ２.５ μＬꎬ模
板 ＤＮＡ ５０ ｎｇꎮ ＰＣＲ 程序: ９５ ℃预变性 ５ ｍｉｎꎻ ９５
℃变性 ３０ ｓꎬ ５０ ℃退火 ３０ ｓꎬ ７２ ℃延伸 ４０ ｓꎬ３０
个循环ꎻ７２ ℃延伸 ７ ｍｉｎꎮ ＰＣＲ 产物经 ２％琼脂糖

凝胶 电 泳 确 证ꎬ ＰＣＲ 产 物 回 收 纯 化 后ꎬ 利 用

Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｍｉ Ｓｅｑ ＰＥ３００ 平台上机测序(杭州联川生

物科技公司ꎬ杭州)ꎮ
１.３ 数据处理和分析

测序获得的原始数据去除接头序列后ꎬ使用

ＦＬＡＳＨ Ｖ１. ２. ７ 软件进行拼接ꎬ利用 Ｔｒｉｍｍｏｍａｔｉｃ
Ｖ０.３３ 软件过滤低质量的测序碱基ꎬ利用 Ｖｓｅａｒｃｈ
Ｖ２.３.４ 软件过滤掉嵌合的 ｒｅａｄｓ 获得高质量的数

据 后ꎬ 使 用 ＵＰＡＲＳＥ 软 件 ( ｈｔｔｐ: / / ｄｒｉｖｅ５. ｃｏｍ /
ｕｐａｒｓｅ / )在 ９７％的相似水平下聚类生成 ＯＴＵ 并进

行注释ꎮ 利用 ＱＩＩＭＥ ２ 软件进行 α、β 多样性分析

(Ｂｏｌｙｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎮ 方差分析和多重比较采用

ＳＰＳＳ ２６.０ 软件进行ꎮ 绘图用 Ｒ Ｖ３.５.２ 软件完成ꎮ
内生真菌的生态功能利用 ＦＵＮＧｕｉｌｄ 平台进行分

析(Ｎｇｕｙｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 内生真菌和根际土壤真菌群落测序数据统计

对黑老虎的 ３ 个不同组织及根际土共计 １２ 个

样品进行 ＩＴＳ 高通量测序ꎬ共测得 １ ０２３ ８７０ 对读

长( ｒｅａｄｓ)ꎬ原始下机数据经双端拼接、质量控制、
嵌合体过滤后ꎬ进行高质量数据统计ꎬ共获得

９８８ ９９１对有效 ｒｅａｄｓꎬ样品有效 ｒｅａｄｓ 为 ７８ ３０２ ~
８４ １３５ 对ꎬ每个样品平均 ８２ ４１６ 对 ｒｅａｄｓꎬ有效率

在 ９４.７９％ ~９８.４０％之间ꎬＱ２０ 全部为 ９８.９８％及以

上(表 １)ꎬ表明测序质量评价各项指标均符合 ＩＴＳ
测序要求ꎮ 内生真菌及根际土样本的稀释曲线均

表现为先急剧上升ꎬ之后随着测序条数的增加曲

线趋于平缓ꎬ文库的覆盖度均在 ９９. ９％以上(图

１)ꎬ表明各样品物种测序量趋于饱和ꎬ测序结果可

以充分覆盖样品的物种ꎮ 另外ꎬ从样品稀释曲线

来看ꎬ根际土壤真菌丰度远大于内生真菌ꎬ提示根

际土壤真菌多样性可能比内生真菌更高ꎮ
２.２ 内生真菌和根际土壤真菌群落 ＯＴＵ 分析

经过分析和聚类ꎬ从 １２ 个样品中共得到 ２ ２４１
个 ＯＴＵꎬ其中从根际土壤样品中检测到 １ ４３５ 个ꎬ
从根、茎和叶 ３ 个组织样品中分别检测到 ３８６、５３６、

１７８５ 期 刘涛等: 黑老虎内生真菌及根际土壤真菌的群落结构与生态功能分析



表 １　 黑老虎内生真菌和根际土壤真菌 ＩＴＳ 测序的数据统计
Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ＩＴＳ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｄａｔａ ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ａｎｄ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｉ ｉｎ Ｋａｄｓｕｒａ ｃｏｃｃｉｎｅａ

样品名称
Ｓａｍｐｌｅ
ｎａｍｅ

初始读长
数目(对)
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｒａｗ ｒｅａｄｓ
(ｐａｉｒ)

初始碱基
Ｒａｗ ｂａｓｅ
(ｂｐ)

有效读长
数目(对)
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｖａｌｉｄ ｒｅａｄｓ
(ｐａｉｒ)

有效碱基
Ｖａｌｉｄ ｂａｓｅ

(ｂｐ)

有效率
Ｖａｌｉｄ

ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ
(％)

Ｑ２０
(％)

Ｑ３０
(％)

ＧＣ 含量
ＧＣ ｃｏｎｔｅｎｔ

(％)

ＲＴ１ ８６ ７２８ ４３ ３６０ ０００ ８４ ０１３ ２３ ３５０ ０００ ９６.８７ ９９.３６ ９７.７２ ５０.３５

ＲＴ２ ８６ ４２４ ４３ ２１０ ０００ ８１ ９２０ ２２ ８８０ ０００ ９４.７９ ９８.９８ ９６.６８ ５１.２７

ＲＴ３ ８５ １４２ ４２ ５７０ ０００ ８１ １６０ ２２ ２６０ ０００ ９５.３２ ９９.１９ ９７.２３ ５３.８１

ＳＴ１ ８６ ０５０ ４３ ０２０ ０００ ８３ ９２０ ２１ ３１０ ０００ ９７.５２ ９９.５８ ９８.４２ ５６.３２

ＳＴ２ ８６ ９０２ ４３ ４５０ ０００ ８４ １３５ ２２ ５８０ ０００ ９６.８２ ９９.４５ ９８.０８ ５８.６９

ＳＴ３ ８０ ２１３ ４０ １１０ ０００ ７８ ３０２ １９ ８５０ ０００ ９７.６２ ９９.５７ ９８.４６ ５４.１０

ＬＦ１ ８４ ５４３ ４２ ２７０ ０００ ８２ ６８４ ２０ ７００ ０００ ９７.８０ ９９.５８ ９８.５０ ５８.４７

ＬＦ２ ８６ ０４８ ４３ ０２０ ０００ ８３ ６６９ ２１ ５１０ ０００ ９７.２４ ９９.２２ ９７.３１ ５７.７７

ＬＦ３ ８４ ６５９ ４２ ３３０ ０００ ８３ ３０７ ２０ ６００ ０００ ９８.４０ ９９.７２ ９８.９０ ５７.１０

Ｒｈ１ ８５ ７７０ ４２ ８８０ ０００ ８１ ５０９ ２２ ５３０ ０００ ９５.０３ ９９.２３ ９７.５４ ５４.９９

Ｒｈ２ ８７ ４２０ ４３ ７１０ ０００ ８３ ８１３ ２２ ４６０ ０００ ９５.８７ ９９.４７ ９８.２３ ５４.１８

Ｒｈ３ ８３ ９７１ ４１ ９９０ ０００ ８０ ５５９ ２２ ５２０ ０００ ９５.９４ ９９.１２ ９７.２９ ５３.３９

２５８ 个ꎮ 通过韦恩图分析发现ꎬ根际土壤真菌和内

生真菌群落中共有的 ＯＴＵ 数量为 １８ 个ꎬ其中根际

土中拥有较多独立的 ＯＴＵ(为 １ １９２ 个)ꎬ而根、茎
和叶组织中独立的 ＯＴＵ 数分别为 １５１、３８３、１１２
个ꎮ 根际土和根中共有的 ＯＴＵ 数量为 １９５ 个ꎬ根
际土与茎、叶共有 ＯＴＵ 分别为 ６５、５２ 个ꎬ根、茎和

叶 ３ 个组织共有 ＯＴＵ 为 ４０ 个(图 ２)ꎮ 图 ２ 结果

表明ꎬ尽管所检测的 ＯＴＵ 数量较多ꎬ但根际土和各

组织间共有的 ＯＴＵ 只有 １８ 个ꎬ占比仅 ０.８％ꎬ根际

土壤真菌、组织内生真菌中形成了相对独立的真

菌群落ꎮ 根际土壤与根共有的 ＯＴＵ 占比相对较高

(８.８％)ꎬ提示黑老虎根长期生活在土壤中ꎬ可能

与根际富集的真菌形成一定的互作关系ꎬ真菌群

落之间产生相互影响ꎮ
２.３ 内生真菌和根际真菌的群落结构组成

进一步将 ＯＴＵ 的代表序列在门和属水平上进

行群落组成分析ꎮ 在门水平上ꎬ根际土壤真菌和内

生真菌的优势群落均为子囊菌门(Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ)和担

子菌门(Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ)ꎬ其中子囊菌门占绝对优势ꎬ
根际土和根占比分别为 ５７.２６％和 ５８.７６％ꎬ而叶和

茎占比分别高达 ９６.９９％和 ９５.３７％ꎮ 此外ꎬ根中优

势菌门为担子菌门和球囊菌门(Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ)ꎬ分
别占比为 ２１.０３％和 １７.９６％ꎬ球囊菌门在茎、叶组织

和根际土中分别占比为 ０.０４４％、０.００４％和 ０.６７０％ꎮ

接合菌门(Ｚｙｇｏｍｙｃｏｔａ)在根际土中占比为 １３.８４％ꎬ
在其他植物组织中占比为 ０.０３％~１.３１％(图 ３:Ａ)ꎮ
未分类的 ＯＴＵ 门在根际土中占比为 １３.６６％ꎬ在植

物组织中占比为 ０.１９％~０.９３％ꎮ
在属水平上ꎬ黑老虎内生真菌和根际土壤真

菌主要分布于 ３６７ 属ꎮ 其中ꎬ根际土壤真菌相对

含量前 ５ 的有未分类真菌 ( Ｆｕｎｇｉ ＿ ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄꎬ
１３.７％)、被孢霉属(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａꎬ１３.５％)、小不整球

壳 ( Ｐｌｅｃｔｏｓｐｈａｅｒｅｌｌａꎬ ６.０％ )、 锥 囊 菌 属

(Ｓｕｂｕｌｉｃｙｓｔｉｄｉｕｍꎬ４.５％)和新丛赤壳属(Ｎｅｏｎｅｃｔｒｉａꎬ
４.３％)ꎻ根中占比前 ５ 的属有蜡壳耳目未分类属

( Ｓｅｂａｃｉｎａｌｅｓ ＿ ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄꎬ １９. ７％)、 外 瓶 霉 属

( Ｅｘｏｐｈｉａｌａꎬ １５.２％ )、 球 囊 菌 门 未 分 类 属

(Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ＿ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄꎬ１２.１％)、刺盾炱目未

分类属(Ｃｈａｅｔｏｔｈｙｒｉａｌｅｓ＿ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄꎬ８.８％)和镰刀

菌属(Ｆｕｓａｒｉｕｍꎬ８.０％)ꎻ茎中占比前 ５ 的属为子囊

菌门未分类属( Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ＿ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄꎬ１７.７％)、
格孢腔菌目未分类属 ( Ｐｌｅｏｓｐｏｒａｌｅｓ ＿ ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄꎬ
１６.３％)、 痂 囊 腔 菌 科 未 分 类 属 ( Ｅｌｓｉｎｏａｃｅａｅ ＿
ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄꎬ１１.８％)、横断孢属( Ｓｔｒｅｌｉｔｚｉａｎａꎬ９.１％)
和 Ｔｒｉｃｈｏｍｅｒｉａｃｅａｅ 未 分 类 属 ( Ｔｒｉｃｈｏｍｅｒｉａｃｅａｅ ＿
ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄꎬ８. ６％)ꎻ 叶 中 痂 囊 腔 菌 属 ( Ｅｌｓｉｎｏｅꎬ
２１.５％)、球腔菌属(Ｍｙｃｏｓｐｈａｅｒｅｌｌａꎬ１８. ２％)、球座

菌属 ( Ｇｕｉｇｎａｒｄｉａꎬ１４. ２％)、间座壳属 ( Ｄｉａｐｏｒｔｈｅꎬ
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图 １　 各样品中真菌稀释曲线
Ｆｉｇ. １　 Ｄｉｌｕｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅｓ ｏｆ ｆｕｎｇｉ ｉｎ ｓａｍｐｌｅｓ

图 ２　 黑老虎内生真菌和根际土壤真菌群落
可操作分类单元分布的韦恩图

Ｆｉｇ. ２　 Ｖｅｎｎ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ＯＴＵｓ ｄｅｒｉｖｅｄ ｆｒｏｍ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ａｎｄ
ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ Ｋａｄｓｕｒａ ｃｏｃｃｉｎｅａ

６.９％)、瓶霉菌属(Ｐｈｉａｌｏｐｈｏｒａꎬ５.４％)相对含量位

于前 ５ꎮ 这表明黑老虎根内生真菌及根际土真菌

群落存在组织特异性ꎬ黑老虎根际真菌和内生真

菌分别有特异的属ꎬ根际土壤真菌和内生真菌菌

群结构存在多样性(图 ３:Ｂ)ꎮ 对黑老虎根际真菌

和内生真菌测序所得的 ＯＴＵ 结果在属水平上进行

分类及相对丰度信息绘制热图( ｈｅａｔ ｍａｐ)进行分

析ꎬ对根际真菌和内生真菌在门和属水平上前 ３０
的物种进行聚类分析ꎬ在门水平上ꎬ茎和叶可以聚

为一类(图 ４:Ａ)ꎮ 在属水平上ꎬ根际土与根聚为

一类ꎬ茎和叶聚为一类(图 ４:Ｂ)ꎮ 结果显示黑老

虎根样品和根际土样品的真菌群落结构更相似ꎬ
根际土壤真菌和根内生真菌群落之间可能存在相

互影响ꎬ而茎和叶的内生真菌群落来源相近或可

能存在相互作用ꎮ
２.４ 内生真菌和根际土壤真菌群落的多样性分析

ＡＣＥ 指 数 及 Ｃｈａｏ１ 指 数 反 映 物 种 丰 度ꎬ
Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数主要反映物种的多样

性ꎮ 由表 ２ 可知ꎬ黑老虎根际土壤真菌群落丰度

和多样性显著高于内生真菌ꎬ与内生真菌相比ꎬ根
际土 壤 真 菌 群 落 的 ＡＣＥ 指 数、 Ｃｈａｏ１ 指 数 和

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数均显著高于内生真菌 ( Ｐ < ０. ０５)ꎮ
根、叶和茎的 ＡＣＥ 指数及 Ｃｈａｏ１ 指数无显著差异

(Ｐ>０.０５)ꎬ而茎与叶的 ＡＣＥ 指数及 Ｃｈａｏ１ 指数有

显著差异(Ｐ<０.０５)ꎮ 以上结果表明根际土壤真菌

的丰度和多样性高于内生真菌ꎬ茎中内生真菌的

丰度显著高于叶ꎬ根、茎和叶各组织间的多样性差

异不显著ꎮ
为分析黑老虎根际土壤真菌群落和内生真菌

群落之间的物种差异性ꎬ利用主坐标 ( ｐｒｉｎｃｉｐａｌ
ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅｓ ａｎａｌｙｓｉｓꎬＰＣｏＡ)分析了黑老虎内生真菌

和根际土壤真菌的结构情况ꎬ基于非加权距离矩

阵(ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｍａｔｒｉｘ)ꎬ图 ５ 结果显示ꎬ第
一主轴解释了 ＯＴＵ 水平真菌群落结构变化的

３２.４４％ꎬ第二主轴解释了 ＯＴＵ 水平真菌群落结构

变化的 １６.１１％ꎬ两个主轴合计解释了 ４８.５５％真菌

群落结构变化ꎮ ＰＣｏＡ 分析结果显示ꎬ在根际土壤

和 ３ 种组织中ꎬ不同组织样品间明显分开ꎬ叶样品

与茎样品相对聚集ꎬ而叶样品与茎样品真菌群落

相似度较高ꎬ可能来自相同的起源ꎮ 虽然根和根

际土壤长期接触ꎬ但从主坐标分析来看ꎬ根内生菌

与根际土壤真菌的距离仍然较远ꎬ表明两者真菌

菌群来源并不相同ꎮ
２.５ 内生真菌及根际土壤真菌群落的 ＦＵＮＧｕｉｌｄ
功能类群预测

利用 ＦＵＮＧｕｉｌｄ 数据库对黑老虎内生真菌及

根际土壤真菌群落进行功能预测分析ꎬ结果发现

未分类菌落( ｕｎａｓｓｉｇｎｅｄ)在根际土、根、茎中占比

较高ꎬ分别为 ３１.５％、３７.３％和 ３５. ８％ꎻ而病理寄

生型( ｐａｔｈｏｔｒｏｐｈ)功能群在黑老虎组织和根际土

壤中所占比例次序为叶( ６２. ９％) >茎( ３７. ５％) >
根际土(１６.７％) >根(９.２％) ꎬ表明病理寄生型功

能群在生长旺盛的组织中占比较高ꎮ 根际土壤

中ꎬ其他营养类型如腐生型( ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈꎬ１０.２％) 、
病理寄生 －腐生 －共生型 ( ｐａｔｈｏｔｒｏｐｈ￣ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ￣
ｓｙｍｂｉｏｔｒｏｐｈꎬ１２ .７％) 、腐生－共生型 ( ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ￣
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表 ２　 黑老虎内生真菌和根际土壤真菌群落的 α多样性分析
Ｔａｂｌｅ ２　 Ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ａｎｄ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ Ｋａｄｓｕｒａ ｃｏｃｃｉｎｅａ

样品
Ｓａｍｐｌｅ

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

Ｃｈａｏ１ 指数
Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ

ＡＣＥ 指数
ＡＣＥ ｉｎｄｅｘ

叶 ＬＦ ４.６５±０.５２ｂ ０.９１±０.０４ａｂ １１３.３８±４４.８２ｃ １１３.６１±４４.９５ｃ

根 ＲＴ ４.６３±１.０９ｂ ０.９１±０.０６ａｂ １８０.２５±３７.０２ｂｃ １８１.４２±３６.７５ｂｃ

茎 ＳＴ ４.７８±０.５０ｂ ０.９０±０.０２ｂ ２２１.４５±４６.９０ｂ ２２２.３７±４７.４３ｂ

根际土 Ｒｈ ７.１２±０.１０ａ ０.９８±０.００１ａ ６７５.１７±４２.９８ａ ６７８.７５±４１.８１ａ

　 注: 不同小写字母表示多重比较 Ｄｕｎｃａｎ 检验在 ０.０５ 水平上存在显著差异ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈａｔ ｔｈｅｒｅ ａｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ Ｄｕｎｃａｎ’ ｔｅｓｔ ａｔ ０.０５ ｌｅｖｅｌ.

图 ３　 黑老虎内生真菌和根际土壤真菌群落在门(Ａ)和属(Ｂ)水平上的分布
Ｆｉｇ. ３　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｓ ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ａｎｄ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ

Ｋａｄｓｕｒａ ｃｏｃｃｉｎｅａ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ(Ａ) ａｎｄ ｇｅｎｕｓ(Ｂ) ｌｅｖｅｌｓ
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图 ４　 黑老虎内生真菌和根际土壤真菌群落结构在门(Ａ)和属(Ｂ)水平上的分布热图
Ｆｉｇ. ４　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｈｅａｔ ｍａｐｓ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ａｎｄ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ ｉｎ Ｋａｄｓｕｒａ ｃｏｃｃｉｎｅａ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ(Ａ) ａｎｄ ｇｅｎｕｓ(Ｂ) ｌｅｖｅｌｓ

ｓｙｍｂｉｏｔｒｏｐｈꎬ１３.９％)在根际土中占比超过 １０％ꎻ而
根中 超 过 １０％ 的 功 能 菌 群 有 腐 生 － 共 生 型

(ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ￣ｓｙｍｂｉｏｔｒｏｐｈꎬ１７.８％)和病理寄生－腐生

型(ｐａｔｈｏｔｒｏｐｈ￣ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈꎬ１７. ２％)ꎬ 茎和叶中超过

１０％的 功 能 菌 群 分 别 为 共 生 型 ( ｓｙｍｂｉｏｔｒｏｐｈꎬ

１３.７％ ) 和 病 理 寄 生 － 共 生 型 ( ｐａｔｈｏｔｒｏｐｈ￣
ｓｙｍｂｉｏｔｒｏｐｈꎬ１０.７％)(图 ６:Ａ)ꎮ

对各样品中超过 １％的菌群进行详细的物种

生态功能预测分类ꎬ除未分类菌落( ｕｎａｓｓｉｇｎｅｄ)占

一定比例外ꎬ黑老虎内生真菌和根际真菌已鉴定
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图 ５　 黑老虎内生真菌和根际土壤真菌群落结构
基于非加权距离矩阵的主坐标分析(ＰＣｏＡ)

Ｆｉｇ. ５　 ＰＣｏＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ａｎｄ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ
ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ ｉｎ Ｋａｄｓｕｒａ ｃｏｃｃｉｎｅａ

ｂａｓｅｄ ｏｎ ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｍａｔｒｉｘ

出的 主 要 生 态 功 能 菌 为 植 物 病 原 菌 ( ｐｌａｎｔ
ｐａｔｈｏｇｅｎ)ꎬ在根际土、根、茎和叶中占比分别为

１５.４％、９.１％、３７.５％和 ６２.９％(图 ６:Ｂ)ꎮ 在超过

１０％的生态功能菌群中ꎬ根际土真菌为内生菌－枯
枝腐生型－土壤腐生型－未定义腐生型( ｅｎｄｏｐｈｙｔｅ￣
ｌｉｔｔｅｒ ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ￣ｓｏｉｌ ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ￣ｕｎｄｅｆｉｎｅｄ ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈꎬ
１３.６％) ꎬ根中为动物病原菌－真菌寄生虫－未定义

腐 生 型 ( ａｎｉｍａｌ ｐａｔｈｏｇｅｎ￣ｆｕｎｇａｌ ｐａｒａｓｉｔｅ￣ｕｎｄｅｆｉｎｅｄ
ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈꎬ １７.１％ ) 和 丛 枝 菌 根 ( ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ
ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌꎬ１７.０％)两种ꎬ茎和叶中无其他类型的

功能菌群占比超过 １０.０％ꎮ

３　 讨论与结论

在漫长的自然进化中ꎬ真菌与其宿主植物形

成复杂的相互作用关系ꎬ真菌对植物的生长发育、
抵御病原菌和外部非生物胁迫发挥了重要作用ꎬ
同时部分内生真菌可以产生与宿主相同的次生代

谢产物ꎮ 由于传统分离技术难以获得不可培养的

内生真菌ꎬ因此限制了内生真菌的进一步发掘ꎮ
本研究利用高通量测序技术对黑老虎内生真菌和

根际土壤真菌的群落组成和多样性进行研究ꎬ发
现了大量未分类的 ＯＴＵ:其一ꎬ表明与传统分离培

养方法相比ꎬ利用高通量测序技术可以发现更多

的内生真菌ꎻ其二ꎬ表明黑老虎内生真菌和根际土

壤真菌中存在大量未分类的真菌群落ꎬ可能受限

于真菌数据库限制ꎬ无法对这些真菌群落进行功

能分类ꎻ其三ꎬ很多未被发掘的真菌群落可能难以

进行人工分离培养ꎬ需要通过改良分离培养技术

进一步发掘内生真菌ꎮ
Ｆｕｃｈｓ 等(２０１７)研究表明ꎬ内生真菌的组成和

结构受种属、环境、组织等因素影响ꎮ 从真菌群落

结构组成结果来看ꎬ黑老虎根际土、根、茎和叶中

真菌群落结构存在较大差异ꎮ 在门水平上ꎬ黑老

虎内生真菌及根际真菌的优势群落均为子囊菌门

和担子菌门ꎬ但子囊菌门在叶和茎中占比超过

９０％ꎬ在已经发现的植物内生真菌中ꎬ优势菌门多

为子囊菌门ꎬ子囊菌门在不同组织中占比不同ꎬ可
能与种属特异性有关ꎮ 在属水平上ꎬ根际土壤真

菌群落中被孢霉属占比较高(１３. ５％)ꎬ被孢霉属

为腐生真菌ꎬ在秸秆分解和土壤养分转化中发挥

重要作用(宁琪等ꎬ２０２２)ꎮ 子囊菌门未分类属和

痂囊腔菌属主要为植物致病菌ꎬ在叶片和茎秆等

生长旺盛的组织中占比较高ꎮ 通过聚类热图分析ꎬ
黑老虎根样品和根际土样品的真菌群落结构更相

似ꎬ而茎和叶样品的真菌群落结构相近ꎮ 土壤蕴含

着丰富的微生物多样性ꎬ根与土壤长期直接接触ꎬ
土壤真菌与根内生真菌相互影响ꎬ可能是造成真菌

群落结构更为相近的原因(Ｒｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎮ 叶片

和茎秆与土壤接触较少且发育来源更为相似ꎬ可能

是两者内生真菌结构更为类似的原因ꎮ
对黑老虎内生真菌和根际土壤真菌群落进行

多样性分析ꎬ发现内生真菌和根际土壤真菌群落

存在丰富的多样性ꎬ其中根际真菌群落的丰度和

多样性显著高于各组织的内生真菌ꎬ研究结果与

很多药用植物的根际真菌和组织内生真菌类似ꎮ
王艳等(２０１９)研究发现ꎬ重楼根际及内生真菌多

样性的关系为根际土>根茎>根ꎻ周婕等(２０１９)研

究发现ꎬ紫茎泽兰根、茎、鲜叶、腐叶之间内生真菌

群落组成差异明显ꎬ 具有组织特异性ꎬ根际土壤与

根内生真菌群落组成存在一定程度的相似ꎮ
黑老虎是传统中药材ꎬ根、茎等药用部位富含

木脂素类、三萜类、花色苷等药用成分(舒永志等ꎬ
２０１２)ꎬ果实中富含酚酸、黄酮、氨基酸(Ｙａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０２０)ꎮ 从黑老虎中分离的内生真菌报道较少ꎬ而
从五味子科药材中分离到一些具有抗氧化、拮抗植

物病原菌、转化次级代谢物等功能的内生菌ꎬ从已

报道的五味子科中分离的内生菌来看ꎬ主要有二形

伞形属 (Ｕｍｂｅｌｏｐｓｉｓ)和青霉属(Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ)真菌等

６７８ 广　 西　 植　 物 ４３ 卷



Ａ. 营养型分类ꎻ Ｂ. Ｇｕｉｌｄ 详细分类ꎮ
Ａ. Ｔｒｏｐｈｉｃ ｍｏｄｅꎻ Ｂ. Ｇｕｉｌｄ ｄｅｔａｉｌｅｄ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ.

图 ６　 黑老虎内生真菌和根际土壤真菌群落的 ＦＵＮＧｕｉｌｄ 功能分类
Ｆｉｇ. ６　 ＦＵＮＧｕｉｌｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ａｎｄ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ Ｋａｄｓｕｒａ ｃｏｃｃｉｎｅａ

(Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７ꎻ 毛瑞华和窦智ꎬ２０１９ꎻＱｉｎ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１９ꎻＳｏｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１)ꎬ这几个真菌属在本

研究的组织中均有检出ꎬ表明黑老虎与五味子同

科植物中的内生真菌群落具有一定程度的相似

性ꎬ可以借鉴五味子科内生真菌信息ꎬ发掘黑老虎

中与次生代谢有关的内生真菌ꎮ
本研究 ＦＵＮＧｕｉｌｄ 功能预测结果显示ꎬ叶中未

知功能群占比相对较少ꎬ根际土、根和茎中未知真

菌菌群较多ꎬ表明黑老虎根际土和根、茎组织中有

大量未知的功能菌群ꎬ还有待进一步发掘ꎮ 黑老

虎根际土和组织中ꎬ病理寄生型( ｐａｔｈｏｔｒｏｐｈ)功能

群较高ꎬ可能是因为黑老虎为常绿植物ꎬ叶和茎常

年接触外界空气ꎬ此外茎和叶组织中营养物质含

量较高ꎬ可能是造成病理寄生型真菌占比较高的

原因ꎬ这与谯利军等(２０１８)报道的茎和叶组织病

理寄生型功能群较高一致ꎮ 根际土壤中ꎬ腐生型
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( ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈꎬ １０. ２％)、病理寄生 － 腐生 － 共 生 型

(ｐａｔｈｏｔｒｏｐｈ￣ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ￣ｓｙｍｂｉｏｔｒｏｐｈꎬ１２. ７％)、腐生－
共生型 ( ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ￣ｓｙｍｂｉｏｔｒｏｐｈꎬ１３. ９％) 这 ３ 种类

型功能菌群超过 １０％ꎬ腐生型功能菌群占比较高

可能是因为根际土壤中腐生真菌的种类繁多ꎬ根
际土中存在腐生型功能菌群的机会更多(宁琪等ꎬ
２０２１)ꎮ 腐生真菌可以产生一系列水解酶和氧化

酶ꎬ有助于碳水化合物的分解ꎬ与有机物分解和养

分循环密切相关 (梁元存等ꎬ２００３) ꎮ 根中超过

１０％ 的 功 能 菌 群 有 腐 生 － 共 生 型 ( ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ￣
ｓｙｍｂｉｏｔｒｏｐｈꎬ １７.８％ ) 和 病 理 寄 生 － 腐 生 型

(ｐａｔｈｏｔｒｏｐｈ￣ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈꎬ１７. ２％) 两种ꎬ可能是根与

土壤长期密切接触ꎬ腐生真菌进入根内成为内生

真菌的机会更多(周婕等ꎬ２０１９)ꎮ 茎和叶中的优

势功能类群分布不同ꎬ可能是植物内生真菌在不

同组织中发挥了不同功能ꎮ 随着真菌功能的进一

步发掘ꎬ黑老虎内生真菌和根际土真菌的功能将

会进一步明确ꎮ
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