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黔中地区马尾松林下杜鹃根部内生真菌群落组成及其
生态功能

熊　 丹１，欧　 静１，∗，李林盼１，杨舒婷１，何跃军１，李朝婵２
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摘要：探索黔中马尾松（Ｐｉｎｕｓ ｍａｓｓｏｎｉａｎａ）林下杜鹃（Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ ｓｉｍｓｉｉ）根内生真菌物种多样性和生态功能。 采集黔中乌当

（ＷＤ）、孟关（ＭＧ）、龙里（ＬＬ） ３ 个地区马尾松林下杜鹃的发根，提取真菌 ＤＮＡ 进行高通量测序。 分析真菌 Ａｌｐｈａ 多样性，借助

ＦＵＮＧｕｉｌｄ 注释平台解析真菌的生态功能类别，探索真菌群落中的核心微生物组，并结合网络图展示菌群之间的关联性。 结果，
３ 个地区的杜鹃根部内生真菌多样性非常丰富，ＷＤ 地区杜鹃内生真菌多样性和丰富度最高。 试验共获得有效序列 ４２５７９９ 条，
８１７ 个可操作分类单元（ＯＴＵ），分属于 ６ 门 １９ 纲 ５２ 目 １０３ 科 １５４ 属，主要隶属于子囊菌门（８１．２％）、接合菌门（５．８％）和担子菌

门（４．７％）；优势纲、目、科分别为：散囊菌纲（４３．０％）、散囊菌目（３９．２％）、发菌科（３９．２％）；在属的水平上，青霉属（３８．６０％）占
比最高，其次是木霉属（７．２０％）、拟盘多毛孢属（６．１０％）。 根部的真菌拥有多种生态功能群，如未定义腐生菌（１９４ ＯＴＵ）、植物

病原菌（２０ ＯＴＵ）、土壤腐生菌（１８ ＯＴＵ）、外生菌（１４ ＯＴＵ）、地衣共生真菌（１０ ＯＴＵ）、杜鹃类菌根真菌（５ ＯＴＵ）、木腐生菌（５
ＯＴＵ）、丛枝菌根（４ ＯＴＵ）、内生菌（２ ＯＴＵ）、动物病原菌（８ ＯＴＵ），以及多种混合营养型类群 ２１ 类，１０２ 个 Ｕｎｄｅｆｉｎｅｄ 种类在

ＦＵＮＧｕｉｌｄ 数据库中没有参考信息。 根部真菌可以形成生态位共享模式，而且不同功能群之间存在耦合性，核心基因组与关键

物种以真菌组形成的生态功能团表现。
关键词：杜鹃；内生真菌；多样性；营养型；ＦＵＮＧｕｉｌｄ
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真菌多样性是生物多样性的重要组成部分，主要包括形态多样性、物种多样性和功能多样性，有研究表明

菌根真菌能提高苗木移栽成活率，研究其多样性可以为荒山改造、水土保持、增加森林覆盖率等做贡献，因而

具有重大意义［１⁃２］。 杜鹃（Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ ｓｉｍｓｉｉ）生于海拔 ５００—１２００（－２５００）ｍ 的山地疏灌丛或松林下［３］，素
有“花中此物最西施”的美誉，具有重要的观赏价值和园林应用价值［４］。 植物与土壤中的真菌互作形成根系

共生体（Ｒｏｏｔ⁃ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｆｕｎｇｉ， ＲＡＦ） ［５］，真菌通过分解有机物质为宿主植物提供必须的营养［６⁃７］，可促进种子

的萌发［８］、营养物质的吸收［９］、幼苗的生长与发育［１０］，增加对水分胁迫的耐受性和光合效率，进而提高其对恶

劣生境的适应能力［１１⁃１２］。 杜鹃属植物具有丰富的真菌多样性［１３⁃１４］，Ｈｅｉｎｏｎｓａｌｏ 等［１５］ 对同一生境下的杜鹃属

植物菌根（Ｅｒｉｃｏｉｄ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇｉ，ＥＲＭ）及伴生植物菌根进行比较研究，得出 ＥＲＭ 在其他植物根部也能形

成，共生植物菌根之间存在关联性。 以往对 ＥＲＭ 的研究多从分离鉴定其菌根菌后回接到宿主植物，通过观察

其对宿主生理生态的影响分析其功能性，故而忽略了杜鹃根部不能分离的未知真菌类群，分离真菌回接到宿

主具有随机性和盲目性，工作量大且研究周期长。 相关报道发现直接分子检测法能较为全面地反映杜鹃属植

物 ＲＡＦ 多样性［１６］，ＦＵＮＧｕｉｌｄ 注释软件可不依赖于培养的分子检测技术，根据不同类型真菌能以相似方式利

用相同类型营养物质为划分依据，借助生态功能群从分类学上解析真菌的生态类型［１７］，近年来以 Ｖｅｎｎ 图中

重叠的圆圈部分表示核心微生物组为微生物群落的研究提供了新的思路［１８⁃１９］，而鲜有关于马尾松林下杜鹃

ＲＡＦ 群落组成和生态功能结构分析的报道，其核心基因组真菌研究更是罕见。
本文基于高通量测序技术，从真菌分类学和功能多样性角度对黔中 ３ 个地区马尾松林下杜鹃根内生真菌

进行多样性分析，在系统了解菌群结构组成的基础上对真菌功能多样性进行深入探讨，分析生活在马尾松林

下的杜鹃根内生菌中是否存在具标记性的核心真菌组（ｃｏｒｅ ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ） 及关键物种（ｋｅｙｓｔｏｎｅ ｓｐｅｃｉｅｓ），并以

网络图的形式展现不同菌群之间的相关性，初步探讨了黔中三个地区杜鹃根部真菌的群落组成及生态功能群

二者间的联系，有助于揭示宿主植物的环境适应性机制，为今后开展杜鹃菌根真菌在杜鹃人工繁育中的应用

奠定基础，同时为园林上将杜鹃与马尾松配植提供数据参考。

１　 研究方法

１．１　 研究地概况

选取黔中贵阳市花溪区孟关乡（Ｎ２６． ８４０， Ｅ１０６． ９８９，海拔 １２７０ｍ）、乌当区百宜镇拐比村（Ｎ２６． ４１５，
Ｅ１０６．７４９，海拔 １１９６ｍ）和贵州省黔南龙里县龙架山森林公园（Ｎ２６．４６５， Ｅ１０６．９３７，海拔 １１８２ｍ）为试验样地。
研究区植物群落从上到下依次为乔木层、灌木层、草本层。 其中马尾松⁃杜鹃为样地常见植物群落，马尾松树

高 １５—２０ ｍ，胸径 ２５—３５ ｃｍ；杜鹃高 １．７５—２．４０ ｍ，地径 ２．５—３．２ ｃｍ。 此外，样地伴生植物为：白栎（Ｑｕｅｒｃｕｓ
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ｆａｂｒｉ Ｈａｎｃｅ）、茅栗（Ｃａｓｔａｎｅａ ｓｅｇｕｉｎｉｉ Ｄｏｄｅ）等多种灌木。 黔中地区属亚热带季风性湿润气候，土壤以山地黄

壤为主，呈酸性，土质粘重。 年均温约 １５．３ ℃，年降雨量高于 ８７０ ｍｍ，平均相对空气湿度 ７９．９％，日照百分率

２５．７％，无霜期 ２００ ｄ 以上。
１．２　 试验方法

１．２．１　 样品采集

于 ２０１７ 年 ５ 月 １５ 日、１７ 日、２０ 日分别在贵州省黔南龙里龙架山森林公园（ＬＬ），贵阳市乌当区百宜镇拐

比村（ＷＤ）、花溪区孟关乡（ＭＧ）选取马尾松－杜鹃生长良好且杜鹃长势相似的群落，在不破坏生态环境的情

况下，去除杜鹃垂直盖度以下的枯枝落叶层和杂物，由主干追踪到侧根和发根区域，挖出 ５—２０ ｃｍ 的杜鹃根

段主要分布层，剪取粗壮发根（直径 ０．５—１．５ｍｍ，样品 ０．５ｇ）用作杜鹃根部真菌群落组成分析，取样后覆土。
每个地区选择三个样方采集 ３ 个样品，每个样品之间间隔超过 ５ ｍ，试验一共 ９ 个样品。 试验工具在采样之

前均经过严格灭菌处理，样本采集后立刻用液氮处理，带回后保存在－２０ ℃冰箱中备用。
１．２．２　 根样中真菌基因组 ＤＮＡ 提取、扩增及测序

采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 二代测序平台对样本 ＤＮＡ 片段进行双端（Ｐａｉｒｅｄ⁃ｅｎｄ）测序（由上海派森诺生物测序

公司完成）。 利用试剂盒 ｏｍｅｇａ ＥＺＮＡ ｓｏｉｌ ｅｘｔｒａｔｉｏｎ ｋｉｔ 提取杜鹃菌根真菌 ＤＮＡ，操作步骤如下：
（１）将预处理好的根样放到对应编号且预装有 ５００ｍｇ ｇｌａｓｓｂｅａｄｓ 的 ２ｍＬ 离心管中；
（２）向上述样品管中加入 ０．８ｍＬ Ｂｕｆｆｅｒ ＳＬＸ Ｍｌｕｓ．于组织破碎仪 ２５ＨＺ 振荡 ７ｍｉｎ；
（３）加入 ８０μＬ Ｂｕｆｆｅｒ ＤＳ，振荡混匀；
（４） ９０℃孵育 １０ｍｉｎ，孵育期间颠倒离心管以混匀其中液体 １—２ 次（因不知样品中是否含有难裂解的真

菌，故将孵育温度提高至 ９０℃）；
（５）１３０００×ｇ（１２０００ｒｐｍ）室温离心 ５ｍｉｎ，转移 ６００μＬ 上清至新的 ９６ 深孔板中，加入 ２００μＬ Ｂｕｆｆｅｒ ＳＰ２，用

手轻轻振荡混匀，加入 １００μＬ ＨＴＲ Ｒｅａｇｅｎｔ；
（６）冰浴 ５ｍｉｎ，４０００×ｇ（３７００ｒｐｍ）离心 １０ｍｉｎ；
（７）转移上清 ４００μＬ 至 ９６ 深孔板中，加入 ４０μＬ 磁珠，４５０μＬ Ｂｉｎｄｉｎｇ Ｂｕｆｆｅｒ，混匀，室温放置 ２ｍｉｎ；
（８）上核酸纯化仪进行纯化。
利用 ０．８％ 的凝胶电泳和紫外分光光度计检测 ＤＮＡ 的质量和浓度。 检测合格后，利用真菌 ｒＤＮＡ⁃ＩＴＳ 保

守区上游引物：５′⁃ＧＧＡＡＧＴＡＡＡＡＧＴＣＧＴＡＡＣＡＡＧＧ⁃３′和下游引物：５′⁃ＧＣＴＧＣＧＴＴＣＴＴＣＡＴＣＧＡＴＧＣ⁃３′［２０］，进行

特异性扩增，ＰＣＲ 反应程序为：９８ ℃预热变性 ２ ｍｉｎ；２５ 个循环，每个循环 ９８ ℃，热变性 １５ ｓ，５５ ℃退火 ３０ ｓ，
７２ ℃延伸 ３０ ｓ；最后 ７２ ℃ 延伸 ５ ｍｉｎ，１０ ℃保存。 将扩增产物进行回收、荧光定量，回收采用 ＡＸＹＧＥＮ 公司

的凝胶回收试剂盒。 采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 公司的 ＴｒｕＳｅｑ Ｎａｎｏ ＤＮＡ ＬＴ Ｌｉｂｒａｒｙ Ｐｒｅｐ Ｋｉｔ 制备测序文库，文库制备合格

后上机测序，测序得到的基因序列提交至 ＧｅｎＢａｎｋ 数据库。 登录号 ＰＲＪＮＡ５０５０９０，编号为 ＳＡＭＮ１０３８６２６１⁃
ＳＡＭＮ１０３８６２６３，ＳＡＭＮ１０３８６２６７⁃ＳＡＭＮ１０３８６２６９，ＳＡＭＮ１０３８６２７３⁃ＳＡＭＮ１０３８６２７５。

获得原始数据后，对测序质量进行评估和质控，利用 ＱＩＩＭＥ 软件将分类单元 ＯＴＵ （Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ
Ｕｎｉｔｓ）归并和聚类（相似度阈值为 ９７％） ［２１］，采用 ＵＮＩＴＥ 数据库［２２］进行 ＯＴＵ 分类注释；获得 ＯＴＵ 丰度矩阵之

后，计算每个样本真菌群落的 Ａｌｐｈａ 多样性。
１．２．３　 杜鹃根内生真菌多样性检测和功能分析

生态功能群分析：选取菌群丰度大于 １０ 的 ＯＴＵ 序列，采用 ＦＵＮＧｕｉｌｄ 在线数据库平台（ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｇｉｔｈｕｂ．⁃
ｃｏｍ ／ ＵＭＮＦｕＮ ／ ＦＵＮＧｕｉｌｄ） ［１７］，将杜鹃根部内生菌划到不同的营养型（Ｔｒｏｐｈｉｃ ｍｏｄｅ）和共位群（Ｇｕｉｌｄ）。 营养

型包括共生型（Ｓｙｍｂｉｏｔｒｏｐｈ）、腐生型（Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ）、病原型（Ｐａｔｈｏｔｒｏｐｈ）；共位群包括杜鹃菌根真菌、外生菌根

真菌、丛枝菌根真菌、兰科植物菌根真菌、内生真菌、病原真菌、腐生真菌等［２３⁃２４］。
关联网络图分析：根据真菌在各样本中的分布，选取丰度大于 ２０ 的物种，调用 Ｒ 语言 ｖｅｇａｎ、Ｉｇｒａｐｈ、

ｐｓｙｃｈ、ｐｈｅａｔｍａｐ、ｍａｇｒｉｔｔｒ、ｇｇｐｌｏｔ２、ＲＣｏｌｏｒＢｒｅｗｅｒ、ｒｅｓｈａｐｅ２、ｃｌｕｓｔｅｒ 包，对菌群进行关联网络图分析。
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２　 结果

图 １　 共有分类单元（ＯＴＵ）的 Ｖｅｎｎ 图

Ｆｉｇ．１　 Ｖｅｎｎ ｄｉａｇｒａｍｓ ｏｆ ＯＴＵ

２．１　 杜鹃根内生真菌的群落结构

通过高通量测序方法对黔中乌当 （ＷＤ）、孟关

（ＭＧ）、龙里（ＬＬ）三个地区的杜鹃根内生真菌群落组成

分析，共获得有效序列 ４２５７９９ 条，按照 ９７％的相似阈值

对有效序列进行聚类，共获得 ８１７ 个 ＯＴＵ，韦恩图（图
１）显示，ＭＧ 真菌 ＯＴＵ 总数 ４４１，ＷＤ 为 ４４９，ＬＬ 为 ４３３，
共有真菌 ＯＴＵ 数 １４３，表明三个地区杜鹃根部内生菌

ＯＴＵ 值数量差异较小。
经聚类，８１７ 个 ＯＴＵ 分属于 ８ 门、１８ 纲、５３ 目、１０５

科、１５２ 属，优势菌群系为子囊菌门（８１．２％）、接合菌门

（５．８％）、担子菌门（４．７％）；优势菌纲主要为散囊菌纲

（４３．０％）、粪壳菌纲（１８．９％）、锤舌菌纲（７．０％）等；优
势菌目为散囊菌目 （ ３９． ２％）、 肉座菌目 （ ９． １％）、
Ｘｙｌａｒｉａｌｅｓ（８．４％）、柔膜菌目（６．１％）等；优势科有发菌

科（３９．２％） 、圆孔壳科（８．４％）、肉座菌科（７．２％）等；
１５２ 属中相对丰度大于 ０．０１％的真菌共有 ３０ 个属，主要是青霉属（３８．６０％） 、木霉属（７．２０％）、拟盘多毛孢属

（６．１０％）、Ｕｍｂｅｌｏｐｓｉｓ ４．４０％等（见图 ２）。
２．２　 不同区系优势菌群

孟关（ＭＧ）地区杜鹃根内生优势真菌为子囊菌门 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ 的青霉菌属 Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ、拟盘多毛孢属

Ｐｅｓｔａｌｏｔｉｏｐｓｉｓ、木霉属 Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ、新拟水蚤属 Ｎｅｏｐｅｓｔａｌｏｔｉｏｐｓｉｓ 和一未知属，接合菌门 Ｚｙｇｏｍｙｃｏｔａ 伞状霉属

Ｕｍｂｅｌｏｐｓｉｓ，担子菌门 Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ 隐球菌属 Ｃｒｙｐｔｏｃｏｃｃｕｓ；乌当（ＷＤ）地区优势真菌组成为子囊菌门的青霉菌

属、Ｈｙｄｒｏｐｕｎｃｔａｒｉａ、木霉属、Ｃｈｌｏｒｉｄｉｕｍ、Ｎｅｏｐｅｓｔａｌｏｔｉｏｐｓｉｓ、隐球菌属 Ｃｒｙｐｔｏｃｏｃｃｕｓ，接合菌门的 Ｕｍｂｅｌｏｐｓｉｓ；龙里

（ＬＬ）地区的优势真菌子囊菌门的青霉菌属、拟盘多毛孢属、木霉属、 Ａｒｃｈａｅｏｒｈｉｚｏｍｙｃｅｓ、 Ｐｈｉａｌｏｃｅｐｈａｌａ、
Ｃｈｌｏｒｉｄｉｕｍ、Ｎｅｏｐｅｓｔａｌｏｔｉｏｐｓｉｓ、Ｃｒｙｐｔｏｃｏｃｃｕｓ，接合菌门的 Ｕｍｂｅｌｏｐｓｉｓ，担子菌门伞菌纲 Ａｇａｒｉｃｏｍｙｃｅｔｅｓ 的未定属。
三个地区杜鹃根部真菌具有较高的多样性，真菌之间既有相似又有差异，其中包括了典型的 ＥＲＭ 树粉孢属

Ｏｉｄｉｏｄｅｎｄｒｏｎ（０．４％），ＥＣＭ 红菇属 Ｒｕｓｓｕｌａ（０．２％）、乳菇属 Ｌａｃｔａｒｉｕｓ（０．２％）及其他类型的菌根菌。 而丰度最高

的是青霉菌属、木霉属和拟盘多毛孢属，在杜鹃根部均有分布，表现出一定的寄主专一性。 杜鹃根部内生真菌

类型丰富，但杜鹃类菌根菌（ＥＲＭ）占比相对较低。
２．３　 真菌的 Ａｌｐｈａ 多样性

通过 Ｒ 软件，对属水平的真菌群落组成结构进行 ＰＣＡ 分析，第一和第二主轴的累积方差贡献率为

８３．４６％，其中第一主轴解释真菌属水平组成方差变异的 ７２．５８％，第二主轴解释 １０．８８％，不同地区之间菌群组

成差异较大（图 ３）。 ３ 个样地的 α 多样性指数见表 １，Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数、Ｓｈａｎｎｏｎ 指数 ＬＬ＞ＷＤ＞ＭＧ，ＬＬ Ｓｉｍｐｓｏｎ 指

数显著高于 ＭＧ（Ｐ＜０．０５），ＬＬ 与 ＷＤ、ＷＤ 与 ＭＧ 之间不存在显著差异，而 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数 ＷＤ、ＬＬ 显著高于 ＭＧ
（Ｐ＜０．０５），ＷＤ、ＬＬ 之间不存在显著差异。 ＡＣＥ 指数、Ｃｈａｏ１ 指数 ＷＤ＞ＭＧ＞ＬＬ，Ｃｈａｏ１ 指数 ＷＤ 显著高于 ＭＧ
和 ＬＬ（Ｐ＜０．０５），ＭＧ 和 ＬＬ 不存在显著差异。 可见，ＷＤ 地区真菌多样性最大，丰富度也最高，ＬＬ 地区真菌多

样性次之，ＭＧ 丰富度略高于 ＬＬ，但不存在显著差异。 马尾松林下杜鹃根部内生真菌 ＯＴＵ 数量差异值较小，
但组成上存在较大差异。
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图 ２　 杜鹃根内生真菌群系组成

Ｆｉｇ．２　 Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇｉ ｉｎ ｒｏｏｔｓ ｏｆ Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ ｓｉｍｓｉｉ

表 １　 杜鹃根内生真菌 Ａｌｐｈａ 多样性指数表

Ｔａｂｌｅ １　 Ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇｉ ｉｎ ｒｏｏｔｓ ｏｆ Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ ｓｉｍｓｉｉ

地名 Ｐｌａｃｅ ｎａｍｅ Ｓｉｍｐｓｏｎ Ｓｈａｎｎｏｎ Ｃｈａｏ１ ＡＣＥ

孟关（ＭＧ） ０．７７±０．０８ Ｂ ３．５７±０．３４ Ｂ ２４０．３±１１．８４ Ｂ ２４１．１０±１２．８３ Ｂ

乌当（ＷＤ） ０．８６±０．０６ ＡＢ ４．２１±０．３７ Ａ ２８５．３±２４．３９ Ａ ２８５．４６±２３．５９ Ａ

龙里（ＬＬ） ０．９１±０．０２ Ａ ４．４２±０．１２ Ａ ２３２±１４．１８ Ｂ ２３２．１２±１４．３２ Ｂ

　 　 同列数据后不同大写字母表示差异显著（Ｐ＜０．０５）

２．４　 杜鹃根内生菌的生态功能分析

基于 ＦＵＮＧｕｉｌｄ 软件解析结果显示（表 ２），除未知菌群外杜鹃根内生真菌主要分为 １０ 个生态功能群，分
别是未定义腐生菌 Ｕｎｄｅｆｉｎｅｄ Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ （１９４ ＯＴＵ）、植物病原菌 Ｐｌａｎｔ Ｐａｔｈｏｇｅｎ （２０ ＯＴＵ）、土壤腐生菌 Ｓｏｉｌ
Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ （１８ ＯＴＵ）、外生菌 Ｅｃｔｏｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ （１４ ＯＴＵ）、地衣共生真菌 Ｌｉｃｈｅｎｉｚｅｄ ｆｕｎｇｉ （１０ ＯＴＵ）、杜鹃类菌

根真菌 Ｅｒｉｃｏｉｄ Ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ （５ ＯＴＵ）、木腐生菌 Ｗｏｏｄ Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ （５ ＯＴＵ）、丛枝菌根 Ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ Ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ
（４ ＯＴＵ）、内生菌 Ｅｎｄｏｐｈｙｔｅ （２ ＯＴＵ）和动物病原菌 Ａｎｉｍａｌ Ｐａｔｈｏｇｅｎ （８ ＯＴＵ） １０ 类。 此外还有多种混合营养

型的真菌如：寄生性真菌⁃不定腐生菌 Ｆｕｎｇａｌ Ｐａｒａｓｉｔｅ⁃Ｕｎｄｅｆｉｎｅｄ Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ （１１ ＯＴＵ）；植物病原⁃土壤腐生⁃木
材腐生菌 Ｐｌａｎｔ Ｐａｔｈｏｇｅｎ⁃Ｓｏｉｌ Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ⁃Ｗｏｏｄ Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ （８ ＯＴＵ）；植物内生⁃病原菌 Ｅｎｄｏｐｈｙｔｅ⁃Ｐｌａｎｔ Ｐａｔｈｏｇｅｎ

２３２１ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４０ 卷　
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图 ３　 属水平的群落组成结构 ＰＣＡ 分析

Ｆｉｇ．３　 ＰＣＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｔ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ

（２ ＯＴＵ）等 ２１ 类，１０２ 个 Ｕｎｄｅｆｉｎｅｄ 种类在 ＦＵＮＧｕｉｌｄ 数

据库中没有参考信息。
２．５　 根内生真菌核心真菌组及关键物种分析

不同类型的真菌行使不同的功能，推测存在着重要

的功能菌群，为此，采用 Ｒ 语言对杜鹃根部内生菌功能

群做关联网络分析，获得的有效功能类别关联图结构为

８ 大部分，包含 ２６５ 个真菌 ＯＴＵ，３３５７ 条关系，不同颜色

代表不同关联性的菌群，ＯＴＵ 所在网络图中的圆球越

大，则竞争能力越大，之间的连线越粗代表影响力和关

联性也越高（图 ３）。 结合三个地区杜鹃根内生共有真

菌 Ｖｅｎｎ 图发现，共有属中有 １９ 个分类单元 ｏｔｕ 在共有

功能 群 中 分 布 频 率 较 高， 分 别 是 ｏｔｕ３７１７ 青 霉 属

（Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ）、ｏｔｕ１０６２ 木霉属（Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ）、ｏｔｕ０ 青霉

属（Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ）、ｏｔｕ１５８０ 拟盘多毛孢属（Ｐｅｓｔａｌｏｔｉｏｐｓｉｓ）、
ｏｔｕ２４６８（Ｃｈｌｏｒｉｄｉｕｍ）、隐球菌属 （Ｃｒｙｐｔｏｃｏｃｃｕｓ）、 ｏｔｕ１０８
银耳目（ Ｔｒｅｍｅｌｌａｌｅｓ）、ｏｔｕ８０７ （Ｈｙｄｒｏｐｕｎｃｔａｒｉａ）、ｏｔｕ２０４９

毛孢子菌属（Ｔｒｉｃｈｏｓｐｏｒｏｎ）、ｏｔｕ２５９２ 树粉孢属（Ｏｉｄｉｏｄｅｎｄｒｏｎ）、ｏｔｕ２１１５ 短梗霉属（Ａｕｒｅｏｂａｓｉｄｉｕｍ）、ｏｔｕ３７６ 短梗

霉属 （ Ａｕｒｅｏｂａｓｉｄｉｕｍ ）、 ｏｔｕ１５３７ （ Ｐｈｉａｌｏｃｅｐｈａｌａ ）、 ｏｔｕ３２９６ 支 顶 孢 属 （ Ａｃｒｅｍｏｎｉｕｍ ）、 ｏｔｕ３４３３ 假 裸 囊 菌 属

（Ｐｓｅｕｄｏｇｙｍｎｏａｓｃｕｓ）、ｏｔｕ１８００（Ｐｕｒｐｕｒｅｏｃｉｌｌｉｕｍ）、ｏｔｕ２４９２ 腐质霉属（Ｈｕｍｉｃｏｌａ）、ｏｔｕ１７８７ （ ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ）、ｏｔｕ３１３
（ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ）。 这些核心真菌在不同地区的杜鹃根部均有出现，其生态类型见表 ２，从功能网络图分析看出，
不同生态型真菌之间存在关联性，根部真菌可以形成生态位共享模式，而且不同功能群之间存在耦合性，功能

大小不一。 功能团之间包含有多种类型的菌群结构，在时间和空间上相互联系，推测这是多个 ＯＴＵ 在微生物

组内功能冗余的表现形式，核心基因组与关键物种以真菌组形成的生态功能团表现。

表 ２　 杜鹃根内生真菌功能解析

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇｉ ｉｎ Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ ｓｉｍｓｉｉ ｒｏｏｔｓ

ＦＵＮＧｕｉｌｄ 软件解析杜鹃根内生真菌功能种类
Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇｉ ｉｎ Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ ｓｉｍｓｉｉ ｒｏｏｔｓ ｂｙ ＦＵＮＧｕｉｌｄ Ｓｏｆｔｗａｒｅ

序号
Ｎｕｍｂｅｒ

分类单元
ＯＴＵ

分类单位
Ｔａｘｏｎ

可靠度
Ｃｏｎｆｉｄｅｎｃｅ Ｒａｎｋｉｎｇ

共位群
Ｇｕｉｌｄ

数量
Ａｍｏｕｎｔ

１
ｏｔｕ３７１７
ｏｔｕ０
ｏｔｕ１０６２

Ｅｕｒｏｔｉａｌｅｓ
Ｅｕｒｏｔｉａｌｅｓ
Ｈｙｐｏｃｒｅａｌｅｓ

Ｐｏｓｓｉｂｌｅ
Ｐｏｓｓｉｂｌｅ
Ｐｏｓｓｉｂｌｅ

Ｕｎｄｅｆｉｎｅｄ Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ １９４

２
ｏｔｕ１７８７
ｏｔｕ３１３
ｏｔｕ３９６

—
—
—

—
—
—

Ｕｎｄｅｆｉｎｅｄ １０２

３
ｏｔｕ１５５７
ｏｔｕ１５８０
ｏｔｕ２５２６

Ｐｅｓｔａｌｏｔｉｏｐｓｉｓ
Ｐｅｓｔａｌｏｔｉｏｐｓｉｓ
Ｐｙｒｅｎｏｐｅｚｉｚａ

Ｐｒｏｂａｂｌｅ
Ｐｒｏｂａｂｌｅ
Ｐｒｏｂａｂｌｅ

Ｐｌａｎｔ Ｐａｔｈｏｇｅｎ ２０

４
ｏｔｕ２４２
ｏｔｕ３７１
ｏｔｕ５９０

Ａｒｃｈａｅｏｒｈｉｚｏｍｙｃｅｓ
Ａｒｃｈａｅｏｒｈｉｚｏｍｙｃｅｓ
Ａｒｃｈａｅｏｒｈｉｚｏｍｙｃｅｓ

Ｐｒｏｂａｂｌｅ
Ｐｒｏｂａｂｌｅ
Ｐｒｏｂａｂｌｅ

Ｓｏｉｌ Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ １８

５
ｏｔｕ２４６８
ｏｔｕ９１２
ｏｔｕ２２８７

Ｃｈｌｏｒｉｄｉｕｍ
Ｒｕｓｓｕｌａ
Ｌａｃｔａｒｉｕｓ

Ｈｉｇｈｌｙ Ｐｒｏｂａｂｌｅ
Ｈｉｇｈｌｙ Ｐｒｏｂａｂｌｅ
Ｈｉｇｈｌｙ Ｐｒｏｂａｂｌｅ

Ｅｃｔｏｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ １４
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续表

ＦＵＮＧｕｉｌｄ 软件解析杜鹃根内生真菌功能种类
Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇｉ ｉｎ Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ ｓｉｍｓｉｉ ｒｏｏｔｓ ｂｙ ＦＵＮＧｕｉｌｄ Ｓｏｆｔｗａｒｅ

序号
Ｎｕｍｂｅｒ

分类单元
ＯＴＵ

分类单位
Ｔａｘｏｎ

可靠度
Ｃｏｎｆｉｄｅｎｃｅ Ｒａｎｋｉｎｇ

共位群
Ｇｕｉｌｄ

数量
Ａｍｏｕｎｔ

６
ｏｔｕ１０８
ｏｔｕ２９０３
ｏｔｕ３６０５

Ｔｒｅｍｅｌｌａｌｅｓ
Ｔｒｅｍｅｌｌａｌｅｓ
Ｔｒｅｍｅｌｌａｌｅｓ

Ｐｏｓｓｉｂｌｅ
Ｐｏｓｓｉｂｌｅ
Ｐｏｓｓｉｂｌｅ

Ｆｕｎｇａｌ Ｐａｒａｓｉｔｅ⁃
Ｕｎｄｅｆｉｎｅｄ Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ １１

７
ｏｔｕ８０７
ｏｔｕ６５７
ｏｔｕ２０６５

Ｈｙｄｒｏｐｕｎｃｔａｒｉａ
Ｈｙｄｒｏｐｕｎｃｔａｒｉａ
Ｈｅｔｅｒｏｐｌａｃｉｄｉｕｍ

Ｈｉｇｈｌｙ Ｐｒｏｂａｂｌｅ
Ｈｉｇｈｌｙ Ｐｒｏｂａｂｌｅ
Ｈｉｇｈｌｙ Ｐｒｏｂａｂｌｅ

Ｌｉｃｈｅｎｉｚｅｄ １０

８
ｏｔｕ３７２２
ｏｔｕ２０４９
ｏｔｕ６７２

Ｔｒｉｃｈｏｓｐｏｒｏｎ
Ｔｒｉｃｈｏｓｐｏｒｏｎ
Ｍｅｔａｒｈｉｚｉｕｍ

Ｐｒｏｂａｂｌｅ
Ｐｒｏｂａｂｌｅ
Ｐｒｏｂａｂｌｅ

Ａｎｉｍａｌ Ｐａｔｈｏｇｅｎ ８

９
ｏｔｕ３３９１
ｏｔｕ３００８
ｏｔｕ３３１

Ｆｕｓａｒｉｕｍ
Ｆｕｓａｒｉｕｍ
Ｆｕｓａｒｉｕｍ

Ｐｒｏｂａｂｌｅ
Ｐｒｏｂａｂｌｅ
Ｐｒｏｂａｂｌｅ

Ｐｌａｎｔ Ｐａｔｈｏｇｅｎ⁃Ｓｏｉｌ
Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ⁃Ｗｏｏｄ
Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ

８

１０

ｏｔｕ２５９２
ｏｔｕ３５７９
ｏｔｕ３２３
ｏｔｕ１０６
ｏｔｕ１９３６

Ｏｉｄｉｏｄｅｎｄｒｏｎ
Ｏｉｄｉｏｄｅｎｄｒｏｎ
Ｏｉｄｉｏｄｅｎｄｒｏｎ
Ｏｉｄｉｏｄｅｎｄｒｏｎ
Ｏｉｄｉｏｄｅｎｄｒｏｎ

Ｐｒｏｂａｂｌｅ
Ｐｒｏｂａｂｌｅ
Ｐｒｏｂａｂｌｅ
Ｐｒｏｂａｂｌｅ
Ｐｒｏｂａｂｌｅ

Ｅｒｉｃｏｉｄ Ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ５

１１
ｏｔｕ２７２２
ｏｔｕ５６０
ｏｔｕ９４

Ｔｒｅｃｈｉｓｐｏｒａ
Ｂｅｒｋｌｅａｓｍｉｕｍ
Ｂｅｒｋｌｅａｓｍｉｕｍ

Ｈｉｇｈｌｙ Ｐｒｏｂａｂｌｅ
Ｐｏｓｓｉｂｌｅ
Ｐｏｓｓｉｂｌｅ

Ｗｏｏｄ Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ ５

１２
ｏｔｕ９０４
ｏｔｕ７８６
ｏｔｕ１２０６

Ｃｈａｅｔｏｍｉｕｍ
Ｃｈａｅｔｏｍｉｕｍ
Ｃｈａｅｔｏｍｉａｃｅａｅ

Ｐｒｏｂａｂｌｅ
Ｐｒｏｂａｂｌｅ
Ｐｒｏｂａｂｌｅ

Ａｎｉｍａｌ Ｐａｔｈｏｇｅｎ⁃Ｄｕｎｇ
Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ⁃Ｅｎｄｏｐｈｙｔｅ⁃
Ｅｐｉｐｈｙｔｅ⁃Ｐｌａｎｔ Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ⁃
Ｗｏｏｄ Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ

４

１３

ｏｔｕ２４５１
ｏｔｕ２８２
ｏｔｕ１８６６
ｏｔｕ３２０５

Ｇｌｏｍｅｒａｃｅａｅ
Ａｍｂｉｓｐｏｒａｃｅａｅ
Ａｒｃｈａｅｏｓｐｏｒａｌｅｓ
Ｃｌａｒｏｉｄｅｏｇｌｏｍｕｓ

Ｈｉｇｈｌｙ Ｐｒｏｂａｂｌｅ
Ｈｉｇｈｌｙ Ｐｒｏｂａｂｌｅ
Ｈｉｇｈｌｙ Ｐｒｏｂａｂｌｅ
Ｈｉｇｈｌｙ Ｐｒｏｂａｂｌｅ

Ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ Ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ４

１４
ｏｔｕ３６２１
ｏｔｕ３４０２
ｏｔｕ４３７

Ｐｈｏｍａ
Ｐｈｏｍａ
Ｐｈｏｍａ

Ｈｉｇｈｌｙ Ｐｒｏｂａｂｌｅ
Ｈｉｇｈｌｙ Ｐｒｏｂａｂｌｅ
Ｈｉｇｈｌｙ Ｐｒｏｂａｂｌｅ

Ｐｌａｎｔ Ｐａｔｈｏｇｅｎ⁃
Ｗｏｏｄ Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ ３

１５ ｏｔｕ２４１２
ｏｔｕ１０１４

Ｒｈｏｄｏｔｏｒｕｌａ
Ｐｉｃｈｉａ

Ｐｒｏｂａｂｌｅ
Ｈｉｇｈｌｙ Ｐｒｏｂａｂｌｅ

Ａｎｉｍａｌ Ｅｎｄｏｓｙｍｂｉｏｎｔ⁃
Ｕｎｄｅｆｉｎｅｄ Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ ２

１６ ｏｔｕ２１１５
ｏｔｕ３７６

Ａｕｒｅｏｂａｓｉｄｉｕｍ
Ａｕｒｅｏｂａｓｉｄｉｕｍ

Ｐｏｓｓｉｂｌｅ
Ｐｏｓｓｉｂｌｅ

Ａｎｉｍａｌ Ｐａｔｈｏｇｅｎ⁃
Ｅｎｄｏｐｈｙｔｅ⁃Ｅｐｉｐｈｙｔｅ⁃
Ｐｌａｎｔ Ｐａｔｈｏｇｅｎ⁃
Ｕｎｄｅｆｉｎｅｄ Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ

２

１７ ｏｔｕ１５３７
ｏｔｕ３５８３

Ｐｈｉａｌｏｃｅｐｈａｌａ
Ｐｈｉａｌｏｃｅｐｈａｌａ

Ｈｉｇｈｌｙ Ｐｒｏｂａｂｌｅ
Ｈｉｇｈｌｙ Ｐｒｏｂａｂｌｅ Ｅｎｄｏｐｈｙｔｅ ２

１８ ｏｔｕ２２１９
ｏｔｕ３１９３

Ｃａｍａｒｏｓｐｏｒｉｕｍ
Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ

Ｐｏｓｓｉｂｌｅ
Ｐｒｏｂａｂｌｅ Ｅｎｄｏｐｈｙｔｅ⁃Ｐｌａｎｔ Ｐａｔｈｏｇｅｎ ２

１９ ｏｔｕ１７９１
ｏｔｕ４３４

Ｐｈｙｌｌｏｓｔｉｃｔａ
Ｐｅｒｉｃｏｎｉａ

Ｈｉｇｈｌｙ Ｐｒｏｂａｂｌｅ
Ｐｏｓｓｉｂｌｅ

Ｅｎｄｏｐｈｙｔｅ⁃Ｐｌａｎｔ Ｐａｔｈｏｇｅｎ⁃
Ｗｏｏｄ Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ ２

２０ ｏｔｕ３０７７
ｏｔｕ２５５１

Ｄｅｒｍａｔｅａｃｅａｅ
Ｄｅｒｍａｔｅａｃｅａｅ

Ｐｒｏｂａｂｌｅ
Ｐｒｏｂａｂｌｅ

Ｐｌａｎｔ Ｐａｔｈｏｇｅｎ⁃
Ｐｌａｎｔ Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ ２

２１ ｏｔｕ１８７４
ｏｔｕ６５

Ｃｈａｅｔｏｓｐｈａｅｒｉａｃｅａｅ
Ｃｈａｅｔｏｓｐｈａｅｒｉａｃｅａｅ

Ｐｒｏｂａｂｌｅ
Ｐｒｏｂａｂｌｅ

Ｐｌａｎｔ Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ⁃
Ｗｏｏｄ Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ ２

２２ ｏｔｕ５９７ Ｂａｓｉｄｉｏｂｏｌａｃｅａｅ Ｐｒｏｂａｂｌｅ
Ａｎｉｍａｌ Ｅｎｄｏｓｙｍｂｉｏｎｔ⁃
Ａｎｉｍａｌ Ｐａｔｈｏｇｅｎ⁃
Ｕｎｄｅｆｉｎｅｄ Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ

１
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续表

ＦＵＮＧｕｉｌｄ 软件解析杜鹃根内生真菌功能种类
Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇｉ ｉｎ Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ ｓｉｍｓｉｉ ｒｏｏｔｓ ｂｙ ＦＵＮＧｕｉｌｄ Ｓｏｆｔｗａｒｅ

序号
Ｎｕｍｂｅｒ

分类单元
ＯＴＵ

分类单位
Ｔａｘｏｎ

可靠度
Ｃｏｎｆｉｄｅｎｃｅ Ｒａｎｋｉｎｇ

共位群
Ｇｕｉｌｄ

数量
Ａｍｏｕｎｔ

２３ ｏｔｕ１４８ Ｃｏｒｄｙｃｅｐｓ Ｐｏｓｓｉｂｌｅ

Ａｎｉｍａｌ Ｐａｔｈｏｇｅｎ⁃
Ｃｌａｖｉｃｉｐｉｔａｃｅｏｕｓ
Ｅｎｄｏｐｈｙｔｅ⁃Ｆｕｎｇａｌ
Ｐａｒａｓｉｔｅ

１

２４ ｏｔｕ３２９６ Ａｃｒｅｍｏｎｉｕｍ Ｐｏｓｓｉｂｌｅ

Ａｎｉｍａｌ Ｐａｔｈｏｇｅｎ⁃
Ｅｎｄｏｐｈｙｔｅ⁃Ｆｕｎｇａｌ
Ｐａｒａｓｉｔｅ⁃Ｐｌａｎｔ Ｐａｔｈｏｇｅｎ⁃
Ｗｏｏｄ Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ

１

２５ ｏｔｕ３４３３ Ｐｓｅｕｄｏｇｙｍｎｏａｓｃｕｓ Ｐｏｓｓｉｂｌｅ Ａｎｉｍａｌ Ｐａｔｈｏｇｅｎ⁃
Ｓｏｉｌ Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ １

２６ ｏｔｕ３６５１ Ｃｅｒｃｏｐｈｏｒａ Ｈｉｇｈｌｙ Ｐｒｏｂａｂｌｅ Ｄｕｎｇ Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ １

２７ ｏｔｕ１０３６ Ｃｈａｅｔｏｓｐｈａｅｒｉａ Ｐｒｏｂａｂｌｅ
Ｅｎｄｏｐｈｙｔｅ⁃Ｌｉｔｔｅｒ
Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ⁃
Ｗｏｏｄ Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ

１

２８ ｏｔｕ３０９７ Ｄｉｐｌｏｄｉａ Ｐｏｓｓｉｂｌｅ Ｅｐｉｐｈｙｔｅ⁃Ｐｌａｎｔ Ｐａｔｈｏｇｅｎ⁃
Ｗｏｏｄ Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ １

２９ ｏｔｕ１８００ Ｐｕｒｐｕｒｅｏｃｉｌｌｉｕｍ Ｐｒｏｂａｂｌｅ Ｆｕｎｇａｌ Ｐａｒａｓｉｔｅ １

３０ ｏｔｕ１９７０ Ｓｐｏｒｏｂｏｌｏｍｙｃｅｓ Ｐｒｏｂａｂｌｅ Ｆｕｎｇａｌ Ｐａｒａｓｉｔｅ⁃
Ｌｉｔｔｅｒ Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ １

３１ ｏｔｕ８５７ Ｍｙｃｅｎａ Ｐｒｏｂａｂｌｅ

Ｌｅａｆ Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ⁃Ｐｌａｎｔ
Ｐａｔｈｏｇｅｎ⁃Ｕｎｄｅｆｉｎｅｄ
Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ⁃Ｗｏｏｄ
Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ

１

３２ ｏｔｕ２４９２ Ｈｕｍｉｃｏｌａ Ｐｒｏｂａｂｌｅ Ｕｎｄｅｆｉｎｅｄ Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ⁃
Ｗｏｏｄ Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ １

３　 讨论

３．１　 杜鹃根内生真菌的群落多样性

根部真菌（ＲＡＦ）多样性决定了植物的多样性、生态系统的变异性和生产量［２５］。 高通量测序获得杜鹃根

内生真菌 ＤＮＡ 序列 ４２５７９９ 条，聚类后得到的 ８１７ 个 ＯＴＵ 分属于 ８ 门、１８ 纲、５３ 目、１０５ 科、１５２ 属。 主要隶属

于子囊菌门（８１．２％）、接合菌门（５．８％）和担子菌门（４．７％）；优势纲、目、科分别为：散囊菌纲（４３．０％）、散囊菌

目（３９．２％）、发菌科（３９．２％）；在属的水平上，青霉属（３８．６０％）占比最高，其次是木霉属（７．２０％）、拟盘多毛孢

属（６．１０％）。
杜鹃 ＲＡＦ 中有典型的树粉孢属 Ｏｉｄｉｏｄｅｎｄｒｏｎ（ＥＲＭ），红菇属 Ｒｕｓｓｕｌａ（ＥＣＭ）、乳菇属 Ｌａｃｔａｒｉｕｓ 及其他类型

的菌根菌。 研究发现的杜鹃 ＲＡＦ 已有大量报道，如青霉属、红菇属、蜡壳耳属、隐球菌属等在不同林型马银花

（Ｒ． ｏｖａｔｕｍ）根部均有分布［２６］，台湾杜鹃（Ｒ． ｆｏｒｍｏｓａｎ） ［７］、树枫杜鹃（Ｒ． ｃｈａｎｇｉｉ）和云南大理灰背杜鹃（Ｒ．
ｈｉｐｐｏｐｈａｅｏｉｄｅｓ） ［２７］菌根中均有隐球菌属。 不同生态类型的菌根真菌在杜鹃根部共生，其形成原因可能是共生

植物之间菌根存在着关联性，马尾松林中不同植物地下部分菌根能形成关联网络。 子囊菌门柔膜菌目和担子

菌门蜡壳耳目是典型的杜鹃花类植物菌根菌，张春英等［１４］、刘仁阳等［２８］也分别从云锦杜鹃（Ｒ． ｆｏｒｔｕｎｅｉ）和雷

山杜鹃（Ｒ． ｌｅｉｓｈａｎｉｃｕｍ）根中分离到此类真菌。 相比于黄彩微等［１６］从薄叶马银花（Ｒ． ｌｅｐｔｏｔｈｒｉｕｍ）根系检测到

的 ８ 个 ＯＴＵ 和锈红杜鹃（Ｒ． ｂｕｒｅａｖｉｉ）根系的 ７ 个 ＯＴＵ，黔中马尾松林下生长的杜鹃根内生真菌丰富度和多样

性极高，ＯＴＵ 数量大于来自于我国长白山（３５５ ＯＴＵ）、大兴安岭（２２９ ＯＴＵ）和小兴安岭（２２６ ＯＴＵ）地区的越桔

５３２１　 ４ 期 　 　 　 熊丹　 等：黔中地区马尾松林下杜鹃根部内生真菌群落组成及其生态功能 　
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图 ４　 杜鹃根内生真菌 ＯＴＵ 生态功能群的共存网络图

Ｆｉｇ．４　 Ｃｏｅｘｉｓｔｅｎｃｅ Ｎｅｔｗｏｒｋ ｏｆ Ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ Ｆｕｎｇｉ ＯＴＵ ｉｎ Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ ｓｉｍｓｉｉ Ｒｏｏｔｓ

Ａｎｉｍａｌ ｐａｔ 和 Ｐｌａｎｔ ｐａｔ 表示动物病原菌和植物病原菌，Ｕｎｄ．ｓａｐ 表示未知腐生菌 （图中只显示部分 ＯＴＵ 名称）

（Ｖａｃｃｉｎｉｕｍ ｕｌｉｇｉｎｏｓｕｍ） ［２９］根部真菌。 Ａｌｐｈａ 多样性分析显示， ＷＤ 地区真菌多样性最大，丰富度也最高，ＬＬ
地区真菌多样性次之，ＭＧ 丰富度略高于 ＬＬ，但不存在差异显著。 导致这一现象的原因可能是受杜鹃自身生

长周期与生境因素的影响，三个区系杜鹃处于不同小生境下，内生真菌菌群的分布及组成也会有所不同。 植

物内生真菌菌群在宿主植物中的组成及生态分布特征往往会随着宿主树龄、组织类型、营养成分、生长季节、
温度升降、降水量多寡等众多因素的变化而变化［３０⁃３１］。 受植物种、植物群落和环境因子的相互作用，植物组

成接近的生态群落，其环境因子组成上也比较接近，但生境差异促进了菌群数量和结构的多样化［３２］。 笔者所

在课题组已对黔中不同片区马尾松林植物多样性和杜鹃根部土壤的理化性质进行分析，探讨植物多样性和土

壤理化性质对马尾松⁃杜鹃混交林真菌群落结构的影响（论文待发表）。
３．２　 根内生真菌的生态功能多样性

菌群中真菌的群落组成对宿主和环境的影响一直是该领域的热点，微生物群落组成和丰度对生态系统有

重要的调节功能，核心真菌组与关键物种的贡献也成为研究的重要部分。 ＦＵＮＧｕｉｌｄ 软件解析菌群结果显示，
ｏｔｕ２５９２、ｏｔｕ３５７９、ｏｔｕ３２３、ｏｔｕ１０６、ｏｔｕ１９３６ 同属于 ＥＲＭ，生长形态学（Ｇｒｏｗｔｈ Ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙ）属于黑色有隔内生菌

（Ｄａｒｋ Ｓｅｐａｒａｔｅ Ｅｎｄｏｐｈｙｔｅｓ， ＤＳＥ），ＤＳＥ 广泛存在于高山和极地的植物根部，能增强植物对 Ｐ 的吸收和获

取［１６，３３］。 外生菌根（Ｅｃｔｏｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ，ＥＣＭ）功能群包含有 ｏｔｕ２４６８、ｏｔｕ９１２、ｏｔｕ２２８７ 等 １４ 个 ＯＴＵ，它 们 分 别

是 Ｃｈｌｏｒｉｄｉｕｍ、Ｒｕｓｓｕｌａ、Ｌａｃｔａｒｉｕｓ 等［３４］，ＥＣＭ 多为子囊菌门和担子菌门真菌，能够在温带和热带生态系统中与

广泛的宿主建立共生关系， 常与松科 （ Ｐｉｎａｃｅａｅ ）、 桦木科 （ Ｂｅｔｕｌａｃｅａｅ ）、 豆科 （ Ｆａｂａｃｅａｅ ）、 龙脑香科

（Ｄｉｐｔｅｒｏｃａｒｐａｃｅａｅ）、壳斗科（Ｆａｇａｃｅａｅ）和桃金娘科（Ｍｙｒｔａｃｅａｅ）等高等植物形成菌根［３５⁃３６］。 以子囊菌门为主

的腐生型真菌在杜鹃 ＲＡＦ 群落中也较常见，如未定义腐生菌群 （ Ｕｎｄｅｆｉｎｅｄ Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ １９４ ＯＴＵ），其中

ｏｔｕ３７１７、ｏｔｕ０、ｏｔｕ１０６２ 分别是 Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ ａｂｉｄｊａｎｕｍ，Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ ｓｐｉｎｕｌｏｓｕｍ，Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ ａｔｒｏｖｉｒｉｄｅ，这三类真菌出
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现在有云杉属（Ｐｉｃｅａ）、欧洲赤松（Ｐｉｎｕｓ ｓｙｌｖｅｓｔｒｉｓ Ｌ．）和杜鹃属（Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ Ｌ．）共生的瑞典中部混交林中，反
映了真菌多样性与宿主的相关性［３７］。 土壤腐生菌（Ｓｏｉｌ Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ）功能群中包含有 ｏｔｕ２４２、ｏｔｕ３７１、ｏｔｕ５９０ 等

１８ 个菌群，它们都是古生菌 Ａｒｃｈａｅｏｒｈｉｚｏｍｙｃｅｔａｃｅａｅ，普遍存在于松属、杜鹃属和其他阔叶树的根和根际土壤

中，对宿主选择具有专一性并具腐生潜力，其形成的菌根包括数百种复杂且不可识别的丝状结构，在热带潮湿

森林中具有丰富的多样性［３８］。
与 Ｎｇｕｙｅｎ 等［１７］结论相似，ＦＵＮＧｕｉｌｄ 数据库解析不全面，还需补充完善，Ｕｎｄｅｆｉｎｅｄ 包含 ｏｔｕ１７８７、ｏｔｕ３１３、

ｏｔｕ３９６ 等 １０２ 个 ＯＴＵ，此类真菌在属水平上分类地位未定，需要进一步探索其真菌资源。 本研究中杜鹃为马

尾松林下伴生植物，数据分析显示其根部内生真菌功能群分类达到 ３２ 个，传统的 ＥＲＭ 真菌在杜鹃中所占比

例不大，而未定义腐生菌群（Ｕｎｄｅｆｉｎｅｄ Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ）占比最高。 研究发现，一些 ＯＴＵ 无法在属水平上被解析到

定义的功能群中；而另一方面被定义的 ＯＴＵ 则又属于各种功能群中，ＦＵＮＧｕｉｌｄ 主要是基于营养型来对真菌

进行功能划分的，但有的真菌不仅只有一种营养方式，他们在生活史的不同阶段变换着营养方式适应环境的

改变，所以才有多样的功能营养型。 如本研究中，植物病原⁃土壤腐生⁃木材腐生菌功能群（Ｐｌａｎｔ Ｐａｔｈｏｇｅｎ⁃Ｓｏｉｌ
Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ⁃Ｗｏｏｄ Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ）的 ８ 个 ＯＴＵ 均为 Ｆｕｓａｒｉｕｍ，既是腐生菌也是内生菌或植物病原菌。 植物内生真

菌在植物的不同生活周期中扮演不同的角色，在发育学上处于不稳定的阶段，在植物组织健康生长的时候是

内生真菌，但当组织衰老或死亡时它们是腐生真菌，这些具复杂生活史的真菌为应对不同的生存条件而可采

取了不同的生存策略［３９⁃４０］。 此外，杜鹃根部内生菌中生活着动物病原菌（Ａｎｉｍａｌ Ｐａｔｈｏｇｅｎ）功能群，Ｂａａｒｌｅｎ
等［４１］把这一现象解释为一些病原微生物能够侵染不同生物寄主，在自然界跨界侵染人与动物。 ＲＡＦ 可以形

成促进、拮抗或竞争的地下生态模式，以及真菌之间的生态位共享［２４］。 植物内生真菌与宿主植物之间往往是

一种动态平衡的协同关系，菌群的群落组成对宿主植物多样性及生态环境稳定性起着巨大的影响，菌群组成

丰度保证了生态功能系统正常运行，其多样性增加生态系统对外界环境抵抗性，具有非常重要的生态功

能［４２⁃４３］。 有研究表明，生物多样性越高，在新的环境条件下，部分多余的生物体可以承担这种功能的可能性

就越高，即生物多样性的保险效应［４４］。 因此，与地上生物多样性类似，真菌多样性可能会对环境变化下的生

态系统稳定性产生直接影响［４５］，共生植物之间菌根存在着关联性，增加了森林生态系统的生物多样性和生态

稳定性，核心基因组与关键物种的存在说明了真菌与宿主之间的相互选择关系。 菌群功能团包含有多种类型

的真菌，在时间和空间上相互联系，推测这是多个 ＯＴＵ 在微生物组内功能冗余的表现形式，核心基因组与关

键物种以真菌组形成的生态功能团而表现。

４　 结论

黔中马尾松林下杜鹃根部拥有丰富的菌根类群，除了传统的 ＥＲＭ 菌根类型外，还有 ＥＣＭ、ＡＭ、ＥＮＭ 等多

种类型菌根，生态功能群丰富，其中乌当（ＷＤ）地区杜鹃菌根真菌多样性最大，丰富度也最高。 这些功能复杂

的菌群耦合，增加了森林生态系统的生物多样性和生态稳定性，而核心基因组与关键物种只能以真菌组形成

的生态功能团表现，这些核心真菌类群值得进一步研究其生态意义。
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