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摘　 要: 为探明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,该文以大别山五针松根际土壤

和根部组织为研究对象,利用高通量测序技术分析根际微生物和根部内生菌群落特征,并利用 ＰＩＣＲＵＳｔ 和
ＦＵＮＧｕｉｌｄ 软件分别对细菌群落和真菌群落进行功能预测。 结果表明:( １)根际微生物总操作分类单元

(ＯＴＵｓ)数目和 α-多样性指数均明显大于根部内生菌。 (２)根际微生物主要由厚壁菌门(如李斯特氏菌

属)、变形菌门(如醋杆菌属)、子囊菌门(如镰刀菌属和毛壳属)等菌群构成,而根部内生菌则以厚壁菌门

(如乳杆菌属和芽孢菌属)、子囊菌门(如枝孢菌属)、担子菌门(如须腹菌属和针菌属)菌群为主。 (３)功能

预测结果显示,根际细菌群落在细胞运动性、环境适应性、氨基酸代谢等功能方面较为突出,而根部内生细

菌功能主要体现在酶家族、消化系统、能量代谢等方面;根际真菌群落和根部内生真菌均含有共生营养型、
腐生营养型、病理营养型,以及多种交叉营养型的真菌类群,并且外生菌根更多富集在根部组织中。 该研究

认为,大别山五针松根际微生物与根部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。
该研究结果为认识大别山五针松根际微生物和内生菌的结构与功能提供了依据,也为后期开发促进大别山

五针松生长、防治其病害的菌剂提供了一定的理论基础。
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　 　 大别山五针松(Ｐｉｎｕｓ ｄａｂｅｓｈａｎｅｎｓｉｓ)是中国特

有物种,主要分布于安徽省的岳西县和金寨县,以
及湖北省的英山县(吴甘霖, ２０１６)。 目前,该物

种仅存 ２００ 余株且处于逐渐衰退趋势,被列为国

家一级珍稀濒危保护植物(王雷宏等,２０１４)。 有

关大别山五针松的研究主要集中在物种竞争(王

雷宏等,２０１４;项小燕等,２０１５)、种群结构(项小燕

等, ２０１６ａ)、种子萌发特性(韩建伟等,２０１４)、花
粉活力(项小燕等, ２０１６ｂ)等方面,而有关其微生

物菌群的研究鲜有报道。
植物体在自然界的实际生存状态被认为是微

生物和植物相互依存的状态(石晶盈等, ２００６)。
植物内生菌是指广泛存在于健康植物组织中,与
宿主植物共生且不引起宿主植物病害的微生物

(黄雪珍和赵龙飞, ２０２３)。 有研究推测,植物内

生菌来自土壤,土壤微生物通过侵入宿主植物,并
与宿 主 植 物 共 同 进 化 逐 渐 成 为 植 物 内 生 菌

(Ｃｏｍｐａｎｔ ｅｔ ａｌ., ２０１０; Ａｆｚａｌ ｅｔ ａｌ., ２０１９) 。 内生

菌种群组成和数量可能与种植地土壤微生物及植

物根际微生物的种群结构和数量有关(赵娟等,
２０１５)。 也有研究表明,植物内生菌与根际微生物

种类多样性存在一定的相关性,一些内生细菌源

于土壤(Ｍｃｉｎｒｏｙ ＆ Ｋｌｏｅｐｐｅｒ, １９９４)。 近年来,科
技工作者在桑树( Ｘｉｅ ｅｔ ａｌ., ２０２１)、三七( Ｔａｎ ｅｔ

ａｌ., ２０１７)、大豆(Ｐéｒｅｚ-Ｊａｒａｍｉｌｌｏ ｅｔ ａｌ., ２０１９)等植

物根际－土壤－微生物之间的相互作用方面做了大

量的探索工作。 大别山五针松是局限分布在我国

大别山区域的五针松组唯一的一种植物,是松类

树种地理分布的特殊现象。 然而,人们对这种特

定生境下的大别山五针松根系微生物群落特征缺

乏系统的认知,根系微生物群落结构与功能之间

如何联系尚不清楚。 随着分子生物学和测序技术

的不断发展,基于高通量测序技术研究环境微生

物多 样 性 特 征 的 报 道 日 益 增 多 ( 秦 宇 蒙 等,
２０２１)。 探明大别山五针松根系相关微生物的种

群分布特征,并预测其功能,对解析大别山五针松

的生态生存机制具有重要意义。
Ｒｅｉｎｈｏｌｄ-Ｈｕｒｅｋ 等(２０１５)研究表明,根际微生

物与植物内生菌是促进宿主植物生长、增强宿主

植物抗逆性的两大类群。 有益根际微生物通过多

种机制促进植物生长,并维持植物健康,包括促进

植物营养吸收、增强植物抗逆性、调节植物生理,
并抵御土传病害等(Ｇｏｐａｌ ＆ Ｇｕｐｔａ, ２０１６)。 植物

根系会向根际分泌大量化合物,主要包含水、离
子、酶、氧气、黏液等初级代谢和次级代谢产物。
其中,有许多被认为可以介导根际中植物－微生物

间的相互作用,对植物的生长和适应性起着至关

重要的作用。 此外,内生菌不仅通过分泌一些代
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谢产物如生长素、细胞分裂素等,促进植物细胞分

裂、根系发育、幼苗生长,而且还通过促进植物对

土壤中的营养物质吸收而对宿主的生长发育产生

积极影响(刘丽辉等, ２０２０)。 尽管越来越多的研

究表明根系相关微生物为其宿主植物提供了许多

有益的功能,但是大别山五针松根际土壤菌群结

构和根部内生菌群落分布特征如何? 有哪些微生

物类群可能成为促进大别山五针松生长发育的重

要资源? 这是本研究旨在解决的两大科学问题。
因此,本研究采集大别山五针松的根际土壤

和根部组织样品,利用高通量测序技术,对根际土

壤和根内部中的细菌和真菌群落组成进行系统鉴

定,分析定殖在大别山五针松根系中的优势微生

物类群,并对其生物功能进行探讨,以期揭示大别

山五针松根部相关微生物的群落分布特征,为解

析大别山五针松的环境适应性以及人工复壮大别

山五针松种群提供重要理论支撑。

１　 材料与方法

１.１ 样品采集

２０２０ 年 １１ 月上旬,于大别山五针松自然种群

(１１５°２４′ Ｅ、３０°４４′ Ｎ)分布地安徽省岳西县大王

沟海拔 １ ０５０ ~ １ １００ ｍ 范围内,采集阴坡健康植株

样品。 采集样品时,随机选取 ３ 个 ３ ｍ × ３ ｍ 的样

方,在每个样方中选取 １ 株健康植株。 去除土壤

表面落叶和杂草后,在植株根部一侧小心挖掘,待
根系露出后,挖掘部分健康根系 (长度约为 １０
ｃｍ),采用“抖根法” (王香生等,２０２２),收集大别

山五针松根际东南西北 ４ 个不同方向土壤混合样

本,编号为 ＣＴ,作为根际土壤 ＤＮＡ 样本;取同一植

株东南西北 ４ 个不同方向的混合根样为根部 ＤＮＡ
样本,编号为 ＣＲ。 待所有样本收集完毕,立即放

入冰盒带回实验室。
１.２ 基因组 ＤＮＡ 的提取

对 根 际 土 壤 样 品, 依 据 ＰｏｗｅｒＳｏｉｌ® ＤＮＡ
Ｉｓｏｌａｔｉｏｎ ｋｉｔ(ＭｏＢｉｏ, Ｕ.Ｓ.)试剂盒说明书中的方法

提取总 ＤＮＡ。 根部样品经 ７５％酒精表面消毒后,
利用改良的十六烷基三甲基溴化铵( ＣＴＡＢ)方法

(宫强等,２００５)提取总 ＤＮＡ。 利用琼脂糖凝胶电

泳检测 ＤＮＡ 的纯度,取适量的样本 ＤＮＡ 于离心管

中,使用无菌水稀释样本至 １ ｎｇ·μＬ-１。

１.３ ＰＣＲ 扩增

以稀释后的基因组 ＤＮＡ 为模板,根据测序区

域的选择,使用带 Ｂａｒｃｏｄｅ 的特异引物和 Ｎｅｗ
Ｅｎｇｌａｎｄ Ｂｉｏｌａｂｓ 公司的 Ｐｈｕｓｉｏｎ® Ｈｉｇｈ-Ｆｉｄｅｌｉｔｙ ＰＣＲ
Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ ｗｉｔｈ ＧＣＢｕｆｆｅｒ 以及高效高保真酶进行

ＰＣＲ 扩增。 其中,细菌采用 １６Ｓ ｒＤＮＡ Ｖ４ 区基因

( ５１５Ｆ: ５′-ＧＴＧＣＣＡＧＣＭＧＣＣＧＣＧＧＴＡＡ-３′ 和 ８０６Ｒ:
５′-ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ-３′), 真 菌 采 用

ＩＴＳ１ 区基因(ＩＴＳ５-１７３７Ｆ: ５′-ＧＧＡＡＧＴＡＡＡＡＧＴＣＧＴ
ＡＡＣＡＡＧＧ-３′和 ＩＴＳ２-２０４３Ｒ: ５′-ＧＣＴＧＣＧＴＴＣＴＴＣＡＴ
ＣＧＡＴＧＣ-３′) 进行扩增。 ＰＣＲ 反应体系: Ｐｈｕｓｉｏｎ
Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ(２ ×) １５ μＬ,Ｐｒｉｍｅｒ (２ μｍｏｌ·-１) ３ μＬ,
ｇＤＮＡ(１ ｎｇ·μＬ-１)１ μＬ,Ｈ２Ｏ １１ μＬ。 反应程序:９８
℃预变性 １ ｍｉｎ,３０ 个循环(９８ ℃, １０ ｓ;５０ ℃, ３０
ｓ;７２ ℃,３０ ｓ);７２ ℃,５ ｍｉｎ。 采用 Ｂｉｏ-ｒａｄ Ｔ１００ 梯

度 ＰＣＲ 仪,ＰＣＲ 产物使用 ２％浓度的琼脂糖凝胶电

泳检测,根据 ＰＣＲ 产物浓度进行等浓度混样,充分

混匀后使用１×ＴＡＥ浓度 ２％的琼脂糖胶电泳纯化

ＰＣＲ 产物。 其中,产物纯化试剂盒使用 Ｔｈｅｒｍｏ
Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ 公司 ＧｅｎｅＪＥＴ 胶回收试剂盒。 选择主带大

小在 ４００~４５０ ｂｐ 之间的序列,割胶回收目标条带。
１.４ 文库构建和上机测序

使用 ＴｒｕＳｅｑ® ＤＮＡＰＣＲ-Ｆｒｅｅ Ｓａｍｐｌｅ Ｐｒｅｐａｒａｔｉｏｎ
Ｋｉｔ 建库试剂盒进行文库构建,构建好的文库经过

Ｑｕｂｉｔ 和 Ｑ-ＰＣＲ 定 量, 文 库 合 格 后, 使 用 Ｎｏｖａ
Ｓｅｑ６０００ 进行上机测序。 所得样品 ＤＮＡ 委托北京

诺禾致源生物信息科技有限公司完成测序。
１.５ 测序数据处理分析

根据 Ｂａｒｃｏｄｅ 序列和 ＰＣＲ 扩增引物序列,从下

机数据中拆分出各样本数据,截去 Ｂａｒｃｏｄｅ 和引物

序列后,使用 ＦＬＡＳ 软件进行拼接,得到原始序列

数据。 经 过 严 格 的 过 滤 处 理 ( Ｂｏｋｕｌｉｃｈ ｅｔ ａｌ.,
２０１３)后,参照 Ｑｉｉｍｅ( Ｃａｐｏｒａｓｏ ｅｔ ａｌ., ２０１０)的序

列质量控制流程,通过与物种注释数据库进行比

对(Ｒｏｇｎｅｓ ｅｔ ａｌ., ２０１６),检测且去除嵌合体序列,
得到最终的有效数据。 利用 Ｕｐａｒｓｅ 软件对所有样

本的全部有效数据进行聚类,以 ９７％的一致性将

序列聚类成为操作分类单元( ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ
ｕｎｉｔ, ＯＴＵ),同时选取出现频数最高的序列作为

ＯＴＵｓ 的代表序列。 通过对 ＯＴＵｓ 进行 Ｖｅｎｎ 图分

析和 α-多样性计算,得到不同样本共有和特有

ＯＴＵｓ 信息以及物种丰富度和均匀度信息。 利用

独立样本 ｔ 检验分析不同样本的差异显著性。 此
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外,还对 ＯＴＵｓ 序列进行物种注释,细菌用 Ｍｏｔｈｕｒ
方法与 ＳＩＬＶＡ１３８(Ｅｄｇａｒ, ２０１３)的 ＳＳＵｒＲＮＡ 数据

库(Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ., ２００７)进行物种注释分析(设定阈

值为 ０.８ ~ １);真菌用 Ｑｉｉｍｅ 软件(Ｖｅｒｓｉｏｎ １.９.１)中
的 Ｂｌａｓｔ 方法(Ａｌｔｓｃｈｕｌ ｅｔ ａｌ., １９９０)与 Ｕｎｉｔ( ｖ８.２)
数据库(Ｋöｌｊａｌｇ ｅｔ ａｌ., ２０１３)进行物种注释分析,
得到对应的物种信息和基于物种的丰度分布情

况。 通过 Ｒ 软件(Ｖｅｒｓｉｏｎ ３.０.３)绘制 ＰＣｏＡ 图,探
究不同样本群落结构的差异。 物种组成分析能够

反映样品在分类学水平的群落结构,本研究在门

水平上选取了丰度排名前 ５ 的物种,在属水平上

选取丰度前 ２０ 的物种进行详细的物种群落结构

组成分析。 此外,本研究还利用 ＰＩＣＲＵＳｔ 软件

(ＫＥＧＧ 数据库)和 ＦＵＮＧｕｉｌｄ 软件对大别山五针

松根际微生物总丰度前 ３５ 的物种进行了功能

预测。

２　 结果与分析

２.１ 测序概况分析

经细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因测序分析,细菌共获得

３８０ ３７７ 条有效序列,其中 ３ 份根际土壤样品的平

均有效序列为 ６２ ２０２ 条,平均序列长度为 ４１６ ｂｐ;
３ 份根部组织样品的平均有效序列为 ６４ ５９１ 条,
平均序列长度为 ４０９ ｂｐ。 经真菌 ＩＴＳ 测序分析,真
菌共获得 ３８９ ６６１ 条有效序列,其中 ３ 份根际土壤

样品的平均有效序列为 ６６ １４２ 条,平均序列长度

为 ２６１ ｂｐ;３ 份根部组织样品的平均有效序列为

６３ ７４５ 条,平均序列长度为 ２６８ ｂｐ。 独立样本 ｔ 检
验分析结果显示,根际土壤样品和根部组织样品

有效序列数差异不显著(Ｐ>０.０５)。
由图 １ 可知,细菌和真菌的稀释曲线上升到一

定高度后趋于平稳,说明测序的深度已足够代表

样品中大多数细菌和真菌的种类,并且样本测序

数量也已足够,可用于后续生物信息学分析。
２.２ 大别山五针松根际微生物和内生菌 ＯＴＵ 分析

依据 ９７％相似度对所得序列进行 ＯＴＵ 聚类,
从根际土壤样品中共获得 １ ８４３ 个细菌 ＯＴＵ 数目

和 ８２１ 个真菌 ＯＴＵ 数目,从根部组织中获得 １ ０７３
个内生细菌 ＯＴＵ 数目和 ７５０ 个真菌 ＯＴＵ 数目。
因此,无论是根际菌群还是根部内生菌,其细菌

ＯＴＵ 数目均大于真菌 ＯＴＵ 数目。 同时,我们还发

现,根际土壤 ＯＴＵ 数目高于根部内生菌 ＯＴＵ 数

目:(１)对于细菌来说,ＣＴ 的总 ＯＴＵ 数目(１ ８４３)
和特有的 ＯＴＵ 数目(１ ４９２)均大于 ＣＲ 的总 ＯＴＵ
数目(１ ０７３)和特有的 ＯＴＵ 数目(７２２)(图 ２: Ａ);
(２)对于真菌来说,ＣＴ 的总 ＯＴＵ 数目(８２１)和特

有的 ＯＴＵ 数目(７３８)亦均大于 ＣＲ 的总 ＯＴＵ 数目

(７５０)和特有的 ＯＴＵ 数目(６６７)(图 ２: Ｂ)。
２.３ 大别山五针松根际菌和内生菌 α-多样性分析

由综合分析细菌、真菌的 α-多样性指数可知,
根际土壤样品中的微生物在细菌和真菌方面的多

样性和物种丰富度均高于根部组织样品,但差异

不显著。 根际土壤样品细菌的 Ｏｂｓｅｒｖｅｄ-ｓｐｅｃｉｅｓ 指

数、 Ｃｈａｏ 指 数、 ＡＣＥ 指 数 分 别 为 １ ９６４. ６７、
２ ０７１.７８、 ２ ０８２. ４４, 均 大 于 根 部 组 织 样 品

(１ ０６８.６７、１ ２０９.０３、１ ２３０.８３),但无显著性差异

(Ｐ>０.０５);而 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数为 ７.８０,大于根部组织

样品(３.２０),并且有显著性差异(Ｐ<０.０５),根际

土壤样品真菌的 Ｏｂｓｅｒｖｅｄ-ｓｐｅｃｉｅｓ 指数、 Ｃｈａｏ 指

数、ＡＣＥ 指 数 和 Ｓｈａｎｎｏｎ 指 数 分 别 为 ３８１. ６７、
４０６.９５、４０６.４９ 和 ４.８２,亦均大于根部组织样品的

３１０.６７、３２９.０４、３２９.７５ 和 ３.７２,并且均无显著性差

异(Ｐ>０.０５)(表 １)。 这说明大别山五针松根际土

壤真菌的物种丰富度和多样性高于根部内生真

菌,但两者无显著性差异。
２.４ 大别山五针松根际微生物和内生菌 β-多样性

分析

ＰＣｏＡ 分析(主坐标分析),即通过样品间的空

间距离来反映样品组间群落结构的差异性。 其

中,组间的空间距离越远,说明样品间群落结构差

异越大 ( 高 嵩 等, ２０２１ )。 本 文 基 于 Ｕｎｗｅｉｃｈｔｅｄ
Ｕｎｉｔｒａｃ 距离进行 ＰＣｏＡ 分析,结果显示无论是细菌

还是真菌,大别山五针松根际土壤微生物菌群和

根部内生菌菌群坐标点的空间距离都较远,说明

两组样品间群落结构存在差异。 由图 ３ 可知,根
际土壤样品与根部组织样品同组间的距离较近,
表明组间群落结构组成相似,而根际土壤样品与

根部组织样品不同组间距离较远,表明两组样品

的群落结构相似性较低。
２.５ 大别山五针松根际微生物和内生菌群落结构

组成分析

２.５.１ 细菌 　 从大别山五针松根际土壤样品中获

得的细菌分布于 １７４ 纲 ８８ 门 ３４２ 目 ４３７ 科 ６７１
属,根部组织样品中获得的细菌分布于 ９１ 纲 ４０ 门

１９５ 目 ２５５ 科 ３１８ 属。 在门分类水平上,厚壁菌门
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ＣＲ. 根部组织样品; ＣＴ. 根际土壤样品。 字母后的数字(１~ ３)表示样本的生物学重复。 下同。
ＣＲ. Ｒｏｏｔ ｔｉｓｓｕｅ ｓａｍｐｌｅ; ＣＴ. Ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ. Ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒｓ ａｆｔｅｒ ｔｈｅ ｌｅｔｔｅｒ (１－３) ｒｅｆｅｒ ｔｏ ｔｈｅ ｒｅｐｌｉｃａｔｅｓ ｏｆ ｅａｃｈ ｓａｍｐｌｅ. Ｔｈｅ
ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 １　 大别山五针松不同部位细菌(Ａ)和真菌(Ｂ)的稀释曲线
Ｆｉｇ. １　 Ｄｉｌｕｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ (Ａ) ａｎｄ ｆｕｎｇｉ (Ｂ) ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐａｒｔｓ ｏｆ Ｐｉｎｕｓ ｄａｂｅｓｈａｎｅｎｓｉｓ

图 ２　 大别山五针松不同部位细菌(Ａ)和
真菌(Ｂ)ＯＴＵ 的韦恩图分析

Ｆｉｇ. ２　 ＯＴＵ Ｖｅｎｎ ｄｉａｇｒａｍ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ (Ａ) ａｎｄ
ｆｕｎｇｉ (Ｂ) ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐａｒｔｓ ｏｆ Ｐｉｎｕｓ ｄａｂｅｓｈａｎｅｎｓｉｓ

( Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ )、 ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ-Ｂａｃｔｅｒｉａ 和 变 形 菌 门

(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)为两组样品的共有菌门。 其中,前
两者在根际土壤样品中相对丰度高于根部组织样

品 ( 厚 壁 菌 门: ３１. ３１％ > ５. ４８％; ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ-
Ｂａｃｔｅｒｉａ: １７.７０％>２.３５％),而后者在根际土壤样

品中相对丰度低于根部组织样品 (变形菌门:
９.５０％<２３.２３％)。 蓝藻菌门(Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)作为

根部组织样品特有的菌门,其相对丰度为 ６１.８２％
(图 ４)。 在属分类水平上,根际土壤样品乳杆菌

属(Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ,０.７３％)与根部组织样品(２.６０％)

有显著差异(Ｐ<０.０５),并且相对丰度低于根部组

织样品。 根际土壤样品的优势菌属为李斯特氏菌

属 ( Ｐｌａｎｏｃｏｃｃｕｓ, １４. ４６％), 其 次 为 ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ-
Ａｃｔｉｎｏｍａｒｉｎａｌｅｓ( ５. ７１％)、 芽 孢 杆 菌 属 ( Ｂａｃｉｌｌｕｓ,
３.９０％)和拟杆菌属(Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ, ２.８５％);而根部

组织 样 品 的 优 势 菌 属 为 ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ-Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ
( ６１. ４６％), 其 次 为 ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ-Ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａ
(１４.１０％)、乳杆菌属(Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ,２.６０％)和孪生

菌属(Ｍａｃｒｏｃｏｃｃｕｓ,２.４４％)(表 ２)。
２.５.２ 真菌 　 从大别山五针松根际土壤样品中获

得的真菌分布于 １１ 门 １８７ 属,从根部组织样品中

获得的真菌分布于 ９ 门 ２６２ 属。 在门分类水平上,
子 囊 菌 门 ( Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ )、 球 囊 菌 门

(Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ)、壶菌门 ( Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ)、罗兹

菌门( Ｒｏｚｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ) 和担子菌门 ( Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ)
为两组样品的共有菌门。 其中,前四者在根际土

壤样品中相对丰度均高于根部组织样品(子囊菌

门: ５０.５６％>４７.７４％; 球囊菌门: ６.７５％>０.１８％;
壶菌 门: ５. ９９％ > ０. ０７％; 罗 兹 菌 门: ５. ４８％ >
０.０８％);而担子菌门相对丰度明显低于根部组织

样品(担子菌门: １.４０％<４０.６９％) (图 ４)。 在属

分类水平上,篮状菌属(Ｔａｌａｒｏｍｙｃｅｓ)、Ａｓｐｅｒｇｉｌ 和镰
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表 １　 根际微生物和内生菌的 α-多样性指数
Ｔａｂｌｅ １　 α-ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｉｃｅｓ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍ ａｎｄ ｅｎｄｏｐｈｙｔｅ

指数 Ｉｎｄｅｘ
细菌 Ｂａｃｔｅｒｉａ

ＣＲ ＣＴ Ｐ

真菌 Ｆｕｎｇｉ

ＣＲ ＣＴ Ｐ

Ｃｈａｏ １ ２０９.０３±８８.２６ ２ ０７１.７８±４０７.１９ ０.０６ ３２９.０４±２９.７９ ４０６.９５±１２６.６９ ０.４０

Ｏｂｓｅｒｖｅｄ-ｓｐｅｃｉｅｓ １ ０６８.６７±７１.０６ １ ９６４.６７±３９８.２７ ０.０６ ３１０.６７±３６.３０ ３８１.６７±１３５.６０ ０.４３

ＡＣＥ １ ２３０.８３±９５.０９ ２ ０８２.４４±４０５.８５ ０.０６ ３２９.７５±２９.５６ ４０６.４９±１２６.９３ ０.４１

Ｓｈａｎｎｏｎ ３.２０±０.０８ ７.８０±０.８７ ０.０１∗ ３.７２±０.６９ ４.８２±１.０６ ０.２１

　 注: 表中数值表示平均值±标准偏差; ∗表示样本间具有显著差异 (Ｐ<０.０５)。 ＣＲ. 根部组织样品; ＣＴ. 根际土壤样品。
　 Ｎｏｔｅ: Ｔｈｅ ｖａｌｕｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｔａｂｌｅ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｘ± ｓ; ∗ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓａｍｐｌｅｓ (Ｐ< ０.０５) . ＣＲ. Ｒｏｏｔ ｔｉｓｓｕｅ ｓａｍｐｌｅ;
ＣＴ. Ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ.

图 ３　 基于 Ｕｎｗｅｉｃｈｔｅｄ Ｕｎｉｔｒａｃ 距离算法的大别山五针松不同部位细菌(Ａ)和真菌(Ｂ)群落组成的 ＰＣｏＡ 分析
Ｆｉｇ. ３　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅｓ ａｎａｌｙｓｉｓ (ＰＣｏＡ) ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ (Ａ) ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ (Ｂ) ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｓ

ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐａｒｔｓ ｏｆ Ｐｉｎｕｓ ｄａｂｅｓｈａｎｅｎｓｉｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ Ｕｎｗｅｉｃｈｔｅｄ Ｕｎｉｔｒａｃ ｄｉｓｔａｎｃｅｓ

刀菌属(Ｆｕｓａｒｉｕｍ)为两组样品所共有,相对丰度

不同,并且不存在显著性差异(Ｐ>０.０５)。 在属分

类水 平 上, 根 际 土 壤 样 品 中 的 优 势 菌 属 为

Ｍｅｌａｎｏｃａｒｐｕｓ 和 Ｐｉｔｈｏａｓｃｕｓ, 其 相 对 丰 度 分 别 为

１４.９２％和 ３.２２％;而根部组织样品中的优势菌属

为 ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ＿ Ｈｅｌｏｔｉａｌｅｓ ＿ ｓｐ、 须 腹 菌 属

(Ｒｈｉｚｏｐｏｇｏｎ) 和 Ｔｈｏｚｅｔｅｌｌａ, 其 相 对 丰 度 分 别 为

２５.６７％、２５.３７％和 １０.００％ (表 ２)。
２.６ 大别山五针松根际微生物和内生菌的功能预测

本研究利用 ＰＩＣＲＵＳｔ 软件分析大别山五针松

的根际细菌和根部内生细菌功能预测,并比较其

代谢功能通路差异。 结果如图 ５ 所示,除了不可

分类通路(Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ, Ｎｏｎｅ)以外,两组样品在一

级功能层上共有 ６ 个代谢通路,分别为新陈代谢

(Ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ)、遗传信息处理(Ｇｅｎｅｔｉｃ＿Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ＿
Ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇ )、 环 境 信 息 处 理 ( Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ＿
Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ＿ Ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇ )、 细 胞 进 程 ( Ｃｅｌｌｕｌａｒ ＿
Ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ)、人类疾病(Ｈｕｍａｎ＿Ｄｉｓｅａｓｅｓ)和有机系

统(Ｏｒｇａｎｉｓｍａｌ＿Ｓｙｓｔｅｍｓ)。 其中,新陈代谢通路由

两组样品的主要功能组成,在根际细菌的占比为

５０.２５％,在根部内生细菌的占比为 ４９. ６６％。 同

时,对大别山五针松根际细菌和根部内生细菌基

因二级功能层进行预测分析,结果发现两组样品

的 二 级 功 能 层 主 要 由 膜 运 输 ( Ｍｅｍｂｒａｎｅ ＿

６３ 广　 西　 植　 物 ４５ 卷



图 ４　 根际微生物和内生菌门水平上的细菌(Ａ)和真菌(Ｂ)群落组成
Ｆｉｇ. ４　 Ｂａｃｔｅｒｉａｌ (Ａ) ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ (Ｂ) ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｓ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍ ａｎｄ

ｅｎｄｏｐｈｙｔｅ ｏｆ Ｐｉｎｕｓ ｄａｂｅｓｈａｎｅｎｓｉｓ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ

Ｔｒａｎｓｐｏｒｔ)、氨基酸代谢(Ａｍｉｎｏ＿Ａｃｉｄ＿Ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ)、
碳水化合物代谢( Ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅ＿Ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ)、能量

代谢(Ｅｎｅｒｇｙ＿Ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ)和辅助因子和维生素的

代谢(Ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ＿ｏｆ＿Ｃｏｆａｃｔｏｒｓ＿ａｎｄ＿Ｖｉｔａｍｉｎｓ)等 ４１
个子功能组成,并且功能丰富。 对二级代谢通路

预测基因相对丰度较高的子功能进行分析,结果

表明这些子功能基因的相对丰度在两组样品中存

在差异。 其中,根际细菌在膜运输、氨基酸代谢、
碳水化合物代谢方面特征不明显,脂质代谢和异

生物质生物降解代谢方面高于根部内生细菌。 在

能量代谢、复制和修复、辅因子和维生素的代谢和

翻译等子功能上,根际细菌样品低于根部内生细

菌。 细胞运动性、环境适应性等功能主要富集于

根际细菌群落,而根部内生细菌功能主要体现在

酶家族、消化系统等方面。
基于 ＦＵＮＧｕｉｌｄ 对大别山五针松根际真菌和根

部内生真菌的功能进行预测,并按照真菌营养模

式进行分类。 结果显示 ＣＲ 和 ＣＴ 样品中均富集到

共生营养型、腐生营养型、病理营养型及多种交叉

营养型的真菌类群,并且以前两者为主要响应功

能群,具体包括未知腐生营养模式 ( Ｕｎｄｅｆｉｎｅｄ ＿
Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ)、外生菌根(Ｅｃｔｏｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ)、植物病原

体土壤腐生物木材腐生物 ( Ｐｌａｎｔ ＿ Ｐａｔｈｏｇｅｎ-Ｓｏｉｌ ＿
Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ-Ｗｏｏｄ＿Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ)、动物病原体内生菌

真菌寄生物植物病原体木材腐生物 ( Ａｎｉｍａｌ ＿
Ｐａｔｈｏｇｅｎ-Ｅｎｄｏｐｈｙｔｅ-Ｆｕｎｇａｌ ＿ Ｐａｒａｓｉｔｅ-Ｐｌａｎｔ ＿
Ｐａｔｈｏｇｅｎ-Ｗｏｏｄ＿Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ)、动物病原体内生菌植

物病原体木材腐生物(Ａｎｉｍａｌ＿Ｐａｔｈｏｇｅｎ-Ｅｎｄｏｐｈｙｔｅ-

Ｐｌａｎｔ＿Ｐａｔｈｏｇｅｎ-Ｗｏｏｄ＿Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ)等(图 ６: Ａ)。 其

中,进一步对被分类的真菌营养模式进行差异性

分析后发现,仅外生菌根、动物病原体内生菌真菌

寄生物植物病原体木材腐生物、动物病原体内生

菌植物病原体木材腐生物 ３ 种营养模式的真菌在

两者样品中存在显著性差异(Ｐ<０.０５)。 其中,外
生菌根在 ＣＲ 样品中所占比例为 ２５.９９％,显著大

于其在 ＣＴ 样品中所占丰度比例( ０. ４４％) (Ｐ ＝
０.０４８)(图 ６: Ｂ)。

３　 讨论与结论

３.１ 根际微生物与根部内生菌群落组成分析

Ｏｂｓｅｒｖｅｄ-ｓｐｅｃｉｅｓ 指数、Ｃｈａｏ 指数和 ＡＣＥ 指数

用于反映微生物的物种丰富度,而 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数则

用于反映物种的多样性(武亚婷等, ２０１９)。 本研

究中, 根 际 微 生 物 的 总 ＯＴＵｓ 数 目、 Ｏｂｓｅｒｖｅｄ-
ｓｐｅｃｉｅｓ 指数、Ｃｈａｏ 指数和 ＡＣＥ 指数均明显大于根

部内生菌群。 大量研究结果也证实,根际微生物

的群落丰富度与多样性均高于根部内生菌。 有关

韭菜、黔中金荞麦不同生态位群落组成的研究发

现,韭菜和金荞麦根际土壤微生物的 ＯＴＵｓ 数目、
Ｃｈａｏ 指数、Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ ｅｖｅｎ 指数均大于

根部内生菌(付静等, ２０１８;张涛等, ２０２２;孙楠

等, ２０２３)。 肖健等(２０２４)的研究表明,甘蔗根际

土壤样品中真菌的 Ｃｈａｏ 指数、Ｓｈａｎｎｏｎ 指数均大

于根系内生真菌。
本研究对于细菌来说, 厚壁菌门和变形菌门
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表 ２　 根际微生物和内生菌属水平上的相对丰度
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍ ａｎｄ ｅｎｄｏｐｈｙｔｅ ａｔ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ

细菌属
Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｇｅｎｕｓ

相对丰度
Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ (％)

ＣＲ ＣＴ

真菌属
Ｆｕｎｇａｌ ｇｅｎｕｓ

相对丰度
Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ (％)

ＣＲ ＣＴ

Ｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａ ０.３４±０.２１ — Ｍｙｃｅｎａ ０.４６±０.５１ —

Ｃｉｔｒｏｂａｃｔｅｒ ０.８９±０.１５ — 须腹菌属 Ｒｈｉｚｏｐｏｇｏｎ ２５.３７±９.６１ —

Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ １.６０±０.２２ — Ｍｙｃｏａｃｉａ ６.００±６.８２ —

Ｅｎｈｙｄｒｏｂａｃｔｅｒ ０.３６±０.０５ — Ｃｌａｄｏｓｐｏｒｉｕｍ ０.７２±０.６０ —

Ｔｈｅｒｍｏｍｏｎａｓ ０.２１±０.０４ — 篮状菌属 Ｔａｌａｒｏｍｙｃｅｓ ０.３０±０.３０ ０.５４±０.６３

Ｍａｓｓｉｌｉａ ０.１７±０.００ — Ｃｈａｅｔｏｍｉｕｍ — ２.０９±３.２７

Ｓｔｅｎｏｔｒｏｐｈｏｍｏｎａｓ ０.１５±０.０３ — 镰刀菌属 Ｆｕｓａｒｉｕｍ ０.２３±０.１９ ４.５６±３.７９

Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ ０.３１±０.０４ — Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ — ０.５２±０.１５

Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒ ０.７９±０.０６ — Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ ０.７４±１.１４ —

Ｐｓｙｃｈｒｏｂａｃｔｅｒ ０.３０±０.１４ — ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ｄｏｔｈｉｄｅｏｍｙｃｅｔｅｓ＿ｓｐ ０.２８±０.４４ —

Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ ０.３７±０.２０ — Ｃｌａｄｏｐｈｉａｌｏｐｈｏｒａ ０.２９±０.５０ —

Ｒｏｓｅｏｖａｒｉｕｓ — ０.５８±０.５２ ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ｃｈａｅｔｏｔｈｙｒｉａｌｅｓ＿ｓｐ ０.３８±０.３３ —

Ｄｅｓｕｌｆｏｔｉｇｎｕｍ — １.９８±１.７２ ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ｃａｐｎｏｄｉａｌｅｓ＿ｓｐ ０.３８±０.５５ —

Ｄｅｓｕｌｆｏｆｕｓｔｉｓ — ０.５９±０.４６ ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ｈｅｌｏｔｉａｌｅｓ＿ｓｐ ２５.６７±２０.７９ —

ＡＣＥｔｏｂａｃｔｅｒ — ０.６２±０.５５ ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ｌｅｏｔｉｏｍｙｃｅｔｅｓ＿ｓｐ １.９１±２.１７ —

Ｓｕｌｆｕｒｏｖｕｍ — ０.６０±０.５３ Ｔｈｏｚｅｔｅｌｌａ １０.００±１６.７４ —

Ｍａｃｒｏｃｏｃｃｕｓ ２.４４±０.７３ — Ｃｅｒｃｏｓｐｏｒａ ０.２１±０.３４ —

乳杆菌属 Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ ２.６０±０.０３ ０.７３±０.６６∗ Ｓｕｂｍｅｒｓｉｓｐｈａｅｒｉａ ０.７８±１.２２ —

芽孢杆菌属 Ｂａｃｉｌｌｕｓ — ３.９０±３.１４ ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ｓｏｒｄａｒｉａｌｅｓ＿ｓｐ ０.５８±１.００ —

Ｅｎｔｅｒｏｃｏｃｃｕｓ — ０.９３±０.８２ Ｃａｔｅｎｕｌｏｓｔｒｏｍａ ０.３３±０.５５ —

李斯特氏菌属 Ｐｌａｎｏｃｏｃｃｕｓ — １４.４７±１３.０９ Ｓａｉｔｏｚｙｍａ ０.３８±０.３７ —

Ｆａｅｃａｌｉｂａｃｔｅｒｉｕｍ — １.３４±０.７７ Ｔｅｔｒａｐｌｏｓｐｈａｅｒｉａ ０.１６±０.２０ —

Ａｃｉｄｏｔｈｅｒｍｕｓ ０.２６±０.１３ — Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ ０.２８±０.１７ １１.１９±１８.５７

拟杆菌属 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ — ２.８５±２.１３ Ａｃｒｅｍｏｎｉｕｍ — ０.６２±０.２１

ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ６１.４６±１.０４ — Ｈｙｓｔｅｒａｎｇｉｕｍ — ０.４３±０.７４

ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａ １４.１０±１.６７ — Ｔｈｅｒｍｏｍｙｃｅｓ — １.８２±３.１２

Ｐｕｉａ ０.５６±０.３７ — ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａｌｅｓ＿ｓｐ — ０.３８±０.３５

Ｇａｉｅｌｌａ ０.１７±０.０１ — ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ＿ｓｐ — １.３５±１.３３

Ｓｉｎｏｍｏｎａｓ ０.１９±０.０３ — ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ１ — ０.４９±０.８３

Ａｃｉｄｉｂａｃｔｅｒ ０.４２±０.０７ — ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ｒｏｚｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ＿ｓｐ — ０.６０±０.７８

ＡＤｕｒｂ.Ｂｉｎ１２０ — ０.４６±０.６５ ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｅｔｅｓ＿ｓｐ — ２.６５±２.３６

ＩｈｅＢ３ — ０.４４±０.２７ Ｐｌｅｎｏｄｏｍｕｓ — ２.５４±４.３３

Ａｇａｔｈｏｂａｃｔｅｒ — ０.７２±０.８７ ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ — ４.５２±７.７６

Ｓｕｂｇｒｏｕｐ＿１０ — ０.４８±０.６５ Ｐｉｔｈｏａｓｃｕｓ — ３.２２±５.４３

Ｉｌｙｏｂａｃｔｅｒ — ０.４９±０.４５ Ｕｍｂｅｌｏｐｓｉｓ — １.３５±２.３３

ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ — ０.５３±０.７３ ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿ＧＳ０５＿ｓｐ — ２.８６±４.９２

Ｄｅｓｕｌｆａｔｉｇｌａｎｓ — １.０９±１.０２ Ｍｅｌａｎｏｃａｒｐｕｓ — １４.９２±２５.３１

ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ｒｈｏｄｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ — ０.６４±０.９４ Ｚｙｇｏｐｈｌｙｃｔｉｓ — ２.９１±４.９７

ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ａｃｔｉｎｏｍａｒｉｎａｌｅｓ — ５.７１±８.４７ — — —

　 注: 数值 ＝平均值±标准偏差; — 表示缺少该类群; ∗表示样本间具有显著性差异 (Ｐ<０.０５)。
　 Ｎｏｔｅ: Ｔｈｅ ｖａｌｕｅｓ ＝ ｘ±ｓ; — ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｃｌａｓｓ ｇｒｏｕｐ ｉｓ ｍｉｓｓｉｎｇ; ∗ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓａｍｐｌｅｓ (Ｐ<０.０５) .
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图 ５　 细菌群落代谢的一级(Ａ)和二级(Ｂ)功能预测注释聚类热图
Ｆｉｇ. ５　 Ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ (Ａ) ａｎｄ ｓｅｃｏｎｄ (Ｂ) ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ａｎｎｏｔａｔｅｄ ｃｌｕｓｔｅｒ ｈｅａｔ ｍａｐ

为两个样品的共有菌门,而与根部组织样品相比,
根际土壤样品中还含有少量的脱硫杆菌门和拟杆

菌门。 其中,乳杆菌属为两组样品的共有菌属,根
际土壤样品主要菌属为李斯特氏菌属、芽孢杆菌

属、醋杆菌属和拟杆菌属,根部组织样品主要菌属

为伯克氏菌属、不动杆菌属、肠杆菌属和慢生根瘤

菌属。 对于真菌来说,子囊菌门和担子菌门为两

个样品所共有,而与根部组织样品相比,根际土壤

样品中还含有少量的壶菌门和罗兹菌门。 其中,
两组样品的共有菌属为镰刀菌属和篮状菌属,根
际土壤样品的主要菌属为毛壳属和青霉属,根部

组织样品的主要菌属为须腹菌属和针菌属。
张秋玉等(２０２２)研究发现莼菜内生细菌的优

势菌群为变形菌门、厚壁菌门、放线菌门和拟杆菌

门,安超等(２０２１)研究的野生竹根七根际土的细

菌主要分布在变形菌门和放线菌门,以及迪拉

热·海米提等(２０２１)在盐穗木的根际土壤细菌中

发现优势菌门为放线菌门和变形菌门,而内生真

菌的优势门多为子囊菌门和担子菌门,这些结果

与本研究的相似。 这说明不同植物根际微生物或

内生菌既存在差异,又具有一定的共性,尤其是变

形菌门。 Ｔａｎｇ 等(２０２０)研究表明,变形菌广泛存

在于土壤环境中,适应能力强,在生理、形态和代

谢等方面呈现出丰富的多样性,对土壤中的碳氮

循环及生态系统具有重要的影响。 石水琴等

(２０２２)对大别山五针松根际细菌的研究结果与本

研究的有所不同,前者主要种类为变形菌门、放线

菌门和酸杆菌门,推测其原因可能是生境不同导

致的差异。 前者取样地点为大别山五针松人工

林,而本研究为天然林,植物的生境存在较大

差别。
３.２ 根际微生物与根部内生菌功能预测分析

据前人研究发现,根部微生物对植物的生长

有很大的影响,如慢生根瘤菌属、肠杆菌属、伯克

霍尔德氏菌属、拟杆菌属、不动杆菌属和芽孢杆菌

属等都被证实可促进植物生长(张典利等,２０１８)。
朱滕滕等(２０２３)研究发现芽孢杆菌属、不动杆菌

属的菌株对硒砂瓜幼苗的多种生长指标均有促进

作用。 江美彦等(２０２２)研究发现分离得到的芽孢

杆菌属的菌株对白芷的生长具有较强的促进作
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图 ６　 真菌群落 ＦＵＮＧｕｉｌｄ 功能预测(Ａ)及显著性差异分析(Ｂ)
Ｆｉｇ. ６　 Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＦＵＮＧｕｉｌｄ (Ａ) ａｎｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ (Ｂ)

用。 本研究在两组样品的 ＰＩＣＲＵＳｔ 功能预测中,
氨基酸代谢、碳水化合物代谢及辅助因子和维生

素代谢这 ３ 种子功能代谢占比较大。 氨基酸是构

成蛋白质的基本单位,游离的氨基酸可以通过调

节渗透压帮助植物抵御环境的胁迫 (燕辉等,
２０１２)。 碳水化合物是植物生长的重要营养物质,
林夏珍等(２０２１)研究表明,非结构性碳水化合物

在一定程度上可以增加植物的抗逆性。 维生素是

普遍 存 在 于 植 物 中 的 重 要 营 养 素, 安 华 明 等

(２００４)研究发现植物体内合成的维生素 Ｃ 在抗氧

化和自由基清除、光合作用和光保护、细胞生长和

分裂以及一些重要次生代谢物和乙烯的合成等方

面具有非常重要的生理功能。 由此推测,大别山

五针松根际土壤样品与根部组织样品中不同细菌

组成不同功能的基因,从而影响到氨基酸、碳水化

合物及辅助因子和维生素等方面的代谢,对促进

大别山五针松的生长,提高其对环境的抵抗性等

方面发挥了重要作用。
陈羽彤等(２０２４)研究显示,土壤真菌群落的

变化可以增加生态系统稳定性,与宿主植物的生

长发育密切相关。 本研究发现,大别山五针松根

部中包含共生营养型、腐生营养型、病理营养型及

多种交叉营养型等四大真菌类群,并且以共生营

养型和腐生营养型为主要响应功能群,这与马源

等(２０２４)的研究结果一致。 一般来说,腐生营养

型真菌大多归属为子囊菌门,在分解土壤有机质

和营养物质循环方面起重要的作用。 菌根真菌是

共生营养型的重要代表,其与植物存在共生关系,
菌根真菌与寄主植物相互作用有助于植物吸收养

分,菌根真菌也可以从寄主植物根中提取脂质和
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碳水化合物。 外生菌根真菌是森林生态系统中与

树木共生的重要成员,它与植物跨界共生具有复

杂的分子互作过程(俞嘉瑞和袁海生,２０２３)。 本

研究中,大别山五针松根部内生真菌中的外生菌

根类群显著高于土壤根际真菌类群,说明外生菌

根在促进大别山五针松生长发育方面起到十分重

要的作用。 有关外生菌根的生理活动对其宿主具

体的影响机制有待后续进一步探索。 另外,本研

究仍有 ３３.８８％ ~ ６８.３１％的根部真菌功能未被鉴

定,说明真菌群落功能的复杂性仍需深入研究。
本研究采用高通量测序分析了大别山五针松

根部微生物的多样性和群落结构,并预测了其功

能。 本研究结果显示,根际土壤样品微生物的多

样性和物种丰富度在细菌和真菌方面均高于根部

组织样品,并且两组样品在细菌和真菌方面的群

落结构组成差异较大。 本研究功能注释结果暗

示,特定的细菌(不动杆菌属和芽孢杆菌属等)和

真菌(外生菌根真菌等)可能在大别山五针松的生

长与环境适应中发挥了重要作用。 然而,本研究

仅基于 ＰＩＣＲＵＳｔ 和 ＦＵＮＧｕｉｌｄ 对大别山五针松的

细菌和真菌功能进行了初步探索,各类群(尤其是

关键类群)的确切功能尚不明晰,后续将利用宏基

因组测序技术深入探索大别山五针松的群落结构

组成及其相关的功能注释。 此外,后续研究还将

在本研究基础上通过改良培养基类型、模拟大别

山自然生态条件,尽可能富集到多样的可培养微

生物分离株,并从相关的菌种库中分离筛选具有

抗逆促生功效的有益菌株,为促进大别山五针松

的生长发育提供参考依据。
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