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管叶槽舌兰新鲜及硅胶干燥根样内生菌多样性研究
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摘　 要: 管叶槽舌兰(Ｈｏｌｃｏｇｌｏｓｓｕｍ ｋｉｍｂａｌｌｉａｎｕｍ)是一种珍稀濒危兰科植物ꎬ其野生种群亟需保护ꎮ 内生菌

对兰科植物的生长发育至关重要ꎬ为评估管叶槽舌兰内生菌的多样性、分析采样方式对其内生菌的影响ꎬ该
文采用高通量测序技术对迁地保育状态下新鲜与硅胶干燥的管叶槽舌兰根内生菌进行研究ꎮ 结果表明:
(１)新鲜及干燥管叶槽舌兰根内生菌物种组成明显不同ꎬ管叶槽舌兰内生真菌注释到 ６ 门 ４６ 科 ５１ 属ꎬ内生

细菌注释到 １５ 门 １０５ 科 １７８ 属ꎻ干燥后管叶槽舌兰根内生真菌注释到 ６ 门 ８８ 科 １１６ 属ꎬ内生细菌注释到 ２１
门 １５４ 科 ３３６ 属ꎮ (２)迁地保育状态的管叶槽舌兰根样内生菌具有丰富的多样性ꎬ并且内生细菌群落丰富

度和多样性远比内生真菌群落高ꎻ经硅胶干燥后ꎬ内生真菌 α 多样性指数升高、β 多样性指数降低ꎬ而内生

细菌的 α 多样性指数降低、 β 多样性指数则升高ꎮ ( ３) 差异显著性真菌黄盖小脆柄菇 ( Ｐｓａｔｈｙｒｅｌｌａ
ｃａｎｄｏｌｌｅａｎａ)和刺盘孢属(Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ)的 Ｃ. ｔｏｆｉｅｌｄｉａｅ 只存在于新鲜根样中ꎬ新鲜管叶槽舌兰差异显著性细

菌是马赛菌属(Ｍａｓｓｉｌｉａ)ꎬ干燥根样中差异显著性细菌类群包括拜叶林克氏菌科(Ｂｅｉｊｅｒｉｎｃｋｉａｃｅａｅ)、黄色杆

菌科(Ｘａｎｔｈｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ)及慢生根瘤菌属(Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ)ꎮ (４)共发生网络分析显示ꎬ经干燥后管叶槽舌

兰根样内生菌群落中占互作主导地位的优势物种和互作模式都发生了改变ꎮ 综上认为ꎬ不同采样处理会影

响管叶槽舌兰根内生菌的群落结构ꎬ在研究兰科植物根样内生菌时宜使用新鲜的根样ꎮ 该研究结果为管叶

槽舌兰野生种群保护及人工栽培提供了内生菌数据基础ꎬ也为兰科植物内生微生物采样方法提供了参考ꎮ
关键词: 管叶槽舌兰ꎬ 内生真菌ꎬ 内生细菌ꎬ 新鲜ꎬ 硅胶干燥ꎬ 多样性
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ｅｎｄｏｐｈｙｔｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｒｏｏｔｓ ｏｆ Ｈ. ｋｉｍｂａｌｌｉａｎｕｍꎬ ａｎｄ ｉｔ ｉｓ ａｄｖｉｓａｂｌｅ ｔｏ ｕｓｅ ｆｒｅｓｈ ｒｏｏｔ ｓａｍｐｌｅｓ ｗｈｅｎ ｓｔｕｄｙｉｎｇ ｔｈｅ ｅｎｄｏｐｈｙｔｅｓ ｏｆ
ｏｒｃｈｉｄｓ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｐｒｏｖｉｄｅ ａｎ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｄａｔａ ｂａｓｉｓ ｆｏｒ ｗｉｌｄ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ａｎｄ ａｒｔｉｆｉｃｉａｌ ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ ｏｆ
Ｈ. ｋｉｍｂａｌｌｉａｎｕｍꎬ ａｎｄ ａｌｓｏ ｐｒｏｖｉｄｅ ａ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｆｏｒ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｍｅｔｈｏｄｓ ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｉｎ ｏｒｃｈｉｄｓ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｈｏｌｃｏｇｌｏｓｓｕｍ ｋｉｍｂａｌｌｉａｎｕｍꎬ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇｉꎬ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａꎬ ｆｒｅｓｈꎬ ｓｉｌｉｃａ ｇｅｌ￣ｄｒｉｅｄꎬ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

　 　 生态系统中ꎬ植物与大量微生物相互作用ꎬ这
些微生物在地下和地上植物器官的内部和外表面

都有定殖 ( Ｃｏｍｐａｎｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９ꎻ Ｅｓｃｕｄｅｒｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１９)ꎬ这些与植物相关的微生物群落统称为植物

微生物群(Ｍａｒｃｈｅｓｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)ꎮ 细菌和真菌是植

物微生物群的主要组成部分ꎬ它们对植物微生态系

统的平衡起到重要作用ꎮ 植物中的内生菌是指其

生活史的一定阶段或全部阶段ꎬ生活于健康植物中

的各种组织和器官的细胞间隙或细胞内的菌类ꎮ
内生真菌对兰科植物非常重要ꎬ兰科菌根真菌属于

内生真菌ꎬ它们是兰科植物生长发育各个阶段不可

或缺的关键因素ꎬ能直接参与兰科植物根系甚至整

个植株的生理代谢活动ꎬ从而保障兰科植物的生

长、个体间竞争以及对病原体的防御(盖雪鸽等ꎬ
２０１４ꎻ Ｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１ )ꎮ 高越等 ( ２０１９ ) 从手参

(Ｇｙｍｎａｄｅｎｉａ ｃｏｎｏｐｓｅａ) 根系中分离出角担菌属

(Ｃｅｒａｔｏｂａｓｉｄｉｕｍ)ꎬ将该菌株与手参种子进行共培

养ꎬ发现它能明显促进手参种子原球茎的形成且最

终分化成幼苗ꎮ 杨文科(２０２０)通过迁地共生萌发

从白旗兜兰(Ｐａｐｈｉｏｐｅｄｉｌｕｍ ｓｐｉｃｅｒｉａｎｕｍ)原球茎中分

离出胶膜菌属(Ｔｕｌａｓｎｅｌｌａ)ꎬ它能有效促进其种子萌

发直到幼苗阶段ꎮ 这都表明内生真菌在兰科植物

的生长发育中具有极大的促进作用ꎮ 据不完全统

计ꎬ已报道的常见兰科植物菌根真菌有 ６９ 属ꎬ分别

隶属 于 担 子 菌 门 ( Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ )、 子 囊 菌 门

(Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ)及毛霉门(Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ)的 ５０ 科(王
美娜等ꎬ２０２１)ꎮ

此外ꎬ兰科植物的内生菌中还存在大量有益的

内生细菌ꎬ这些有益的内生细菌对兰科植物的生长

发育 也 发 挥 着 积 极 的 促 进 作 用ꎬ Ｔｓａｖｋｅｌｏｖｅ 等

(２００７)研究表明内生细菌能促进兰科植物种子萌

发、光合形态建成、缓解非生物胁迫及生长发育等ꎮ

２９９ 广　 西　 植　 物 ４３ 卷



目前ꎬ关于兰科植物根部细菌结构和功能的认知还

非常有限(Ｋａｕｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１ )ꎮ 从兰科植物中分离

出的细菌通常属于变形菌门(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)、放线

菌门(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)和厚壁菌门(Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ)ꎬ不同

的内生细菌类群对兰科植物具有不同程度的促进

作用ꎬ Ｆａｒｉａ 等 ( ２０１３) 研究发现ꎬ类芽孢杆菌属

(Ｐａｅｍｉｂａｃｉｌｌｕｓ)能促进 Ｃａｔｔｌｅｙａ ｌｏｄｄｉｇｅｓｉｉ 幼苗的生

长ꎮ 从兰属(Ｃｙｍｂｉｄｉｕｍ ｓｐ.)根中分离出的根瘤菌

属( Ｒｈｉｚｏｂｉｕｍ) 能溶解磷酸钙ꎮ 此外ꎬ Ｔａｒｋｋａ 等

(２００８)研究表明ꎬ兰科植物菌根中存在菌根辅助细

菌(ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａ ｈｅｌｐｅｒ ｂａｃｔｅｒｉａ)ꎬ能与菌根真菌特异

性结合ꎬ刺激菌根真菌的孢子萌发和菌丝生长ꎬ促
进菌根真菌在宿主植物中定殖和生长ꎬ加强菌根

化ꎬ从而促进植物生长及增强抗逆性(陈耀丽等ꎬ
２０１９ꎻＷａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２１)ꎮ 因此ꎬ加强兰科植物内生

细菌的研究ꎬ在兰科植物的相关微生物研究中显得

非常重要ꎮ
管叶槽舌兰 (Ｈｏｌｃｏｇｌｏｓｓｕｍ ｋｉｍｂａｌｌｉａｎｕｍ) 隶属

于兰亚科( ｓｕｂｆａｍｉｌｙ Ｏｒｃｈｉｄｏｉｄｅａｅ) 万代兰族 ( ｔｒｉｂｅ
Ｖａｎｄｅａｅ)槽舌兰属(Ｈｏｌｃｏｇｌｏｓｓｕｍ)ꎬ分布在中国的云

南以及缅甸、泰国ꎬ常附生在山地林中的树干上ꎬ海
拔一般在 １ ０００ ｍ 以上ꎬ具有较高的观赏价值ꎬ濒危

等级为 ＥＮ(濒危)ꎬ其野生种群亟需保护ꎮ 目前ꎬ对
管叶槽舌兰的研究主要集中在系统发育、生物地理

学和细胞学等方面ꎬ对其根部内生菌的研究鲜有报

道ꎮ 另外ꎬＨａｒｒｉｓｏｎ 等(２０１６)针对植物内生微生物

的研究在采样时为方便野外作业经常采用硅胶干

燥的方法ꎬ这有可能会引起根内微生物群落的极大

变化ꎮ 因此ꎬ本研究采用 ＩＴＳ 和 １６Ｓ 高通量测序技

术的方法ꎬ对管叶槽舌兰新鲜及硅胶干燥根样中的

内生真菌和内生细菌群落进行研究ꎬ拟探讨:(１)管
叶槽舌兰根样内生菌类群的多样性ꎻ(２)管叶槽舌

兰新鲜根样与干燥根样中内生菌群落的差异ꎻ(３)
管叶槽舌兰根样内生细菌和真菌的比较ꎮ 本研究

为管叶槽舌兰的种植及种质资源保护提供了内生

真菌和细菌方面的数据ꎬ同时为研究兰科植物根内

微生物提供采样处理的依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 样品采集和预处理

在深圳市兰科植物保护研究中心ꎬ采集迁地

保护状态下的管叶槽舌兰生长健康的根ꎬ在不影

响管叶槽舌兰正常生长的情况下ꎬ每个样品取 ３ ~
５ 条长 ２ ~ ５ ｃｍ 的根段ꎬ尽量由 ３ 株以上的管叶槽

舌兰根样组成ꎬ采集的同一组根样分别做新鲜及

干燥根样的预处理ꎮ 新鲜根样预处理在根段取材

后即刻进行ꎬ步骤如下:用流水冲洗根表面后ꎬ用
５％次氯酸钠和 ７５％酒精依次消毒 ２ ｍｉｎꎬ加入无

菌水ꎬ洗净弃废液ꎬ将预处理后得到的最后一次无

菌水进行 ＤＮＡ 提取和风险建库测试ꎬ未得到任何

结果表明样品得到了很好的预处理ꎮ 将新鲜根样

置于－８０ ℃冰箱以备提取微生物组 ＤＮＡꎮ 将干燥

根样在预处理后放入硅胶中干燥 ７２ ｈꎬ备用ꎮ 每

个处理重复 ８ 次ꎮ
１.２ 根内微生物组 ＤＮＡ 提取、ＰＣＲ 扩增、文库构

建及 ＨｉＳｅｑ 测序

使用 ＱＩＡＧＥＮ ＰｏｗｅｒＬｙｚｅｒ 试剂盒对根内微生物

组 ＤＮＡ 进行提取ꎮ 内生真菌选择带 Ｂａｒｃｏｄｅ 的特

异引物(ＩＴＳ５￣１７３７Ｆ: ＧＧＡＡＧＴＡＡＡＡＧＴＣＧＴＡＡＣＡＡ
ＧＧ 和 ＩＴＳ２￣２０４３Ｒ: ＧＣＴＧＣＧＴＴＣＴＴＣＡＴＣＧＡＴＧＣ)ꎬ
内生 细 菌 选 择 带 Ｂａｒｃｏｄｅ 的 特 异 引 物 ( ｆＭ１:
ＣＣＧＣＧＴＧＮＲＢＧＡＨＧＡＡＧＧＹＹＹＴ 和 ｒＣ５:ＴＡＡＴＣＣＴ
ＧＴＴＴＧＣＴＣＣＣＣＡＣ)进行 ＰＣＲ 扩增(Ｂｅｌｌｅｍａｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１０ꎻＹｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３)ꎮ 反应程序:９８ ℃ 预变性 １
ｍｉｎꎻ进入 ３０ 个扩增循环[９８ ℃ １０ ｓꎬ５０ ℃(真菌)、
５５ ℃(细菌)３０ ｓꎬ７２ ℃ ３０ ｓ]ꎻ７２ ℃延伸 ５ ｍｉｎꎮ 反

应体 系 ( ３０ μＬ): ２ × Ｐｈｕｓｉｏｎ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ ( Ｎｅｗ
Ｅｎｇｌａｎｄ Ｂｉｏｌａｂｓ)１５ μＬꎬＰｒｉｍｅｒ(２ μｍｏｌ􀅰Ｌ￣１)３ μＬꎬ
ｇＤＮＡ １０ ｎｇꎬ补充 Ｈ２Ｏ 至 ３０ μＬꎮ 使用 ２％浓度的琼

脂糖凝胶进行电泳检测ꎬＰＣＲ 产物胶回收纯化后使

用 ＴｒｕＳｅｑ® ＤＮＡ ＰＣＲ￣Ｆｒｅｅ Ｓａｍｐｌｅ Ｐｒｅｐａｒａｔｉｏｎ Ｋｉｔ 建
库试剂盒进行文库构建ꎬ利用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ ２５００
ＰＥ ２５０ 平台进行测序(北京诺禾致源生物科技有限

公司)ꎮ
１.３ 数据分析

测序数据截去 Ｂａｒｃｏｄｅ 和引物序列后ꎬ使用

ＦＬＡＳＨ(Ｖｅｒｓｉｏｎ １.２.７)进行拼接ꎬ得到 Ｒａｗ Ｔａｇｓ 后

使用 ｆａｓｔｐ 软件对 Ｒａｗ Ｔａｇｓ 进行过滤得到高质量

的 Ｃｌｅａｎ Ｔａｇｓꎮ 参照 Ｑｉｉｍｅ(Ｖ１.９.１)的 Ｔａｇｓ 质量控

制流 程 和 去 除 嵌 合 体 处 理 后 得 到 有 效 数 据

Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ Ｔａｇｓꎮ 利用 Ｕｐａｒｓｅ 软件( Ｖ ７. ０. １００１)以

９７％的一致性对所有样品的全部 Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ Ｔａｇｓ 进

行聚类得到 ＯＴＵｓꎬ对出现频数最高的 ＯＴＵｓ 代表

序列 采 用 Ｑｉｉｍｅ 软 件 ( Ｖ １. ９. １ ) 中 的 Ｂｌａｓｔ 和

Ｍｏｔｈｕｒ 方法与真菌数据库 Ｕｎｉｔｅ 和细菌数据库

３９９６ 期 张镇梁等: 管叶槽舌兰新鲜及硅胶干燥根样内生菌多样性研究



Ｓｉｌｖａ 进行物种注释分析ꎬ统计各样本的群落组成ꎮ
以样本中数据量最少的为标准进行均一化处理

后ꎬ基于 Ｑｉｉｍｅ 软件计算 α 多样性指数及 β 多样

性指数ꎬ并进行 ｔ￣ｔｅｓｔ 差异显著性检验ꎮ 利用 Ｒ 软

件的 ＶｅｎｎＤｉａｇｒａｍ 包和 Ｖｅｇａｎ 包进行维恩图及无

度 量 多 维 标 定 法 ( ｎｏｎ￣ｍｅｔｒｉｃ ｍｕｌｔｉ￣ｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ
ｓｃａｌｉｎｇꎬＮＭＤＳ)分析ꎮ 为进一步挖掘分组样本间的

差异显著性真菌和细菌类群ꎬ选用 Ｍｅｔａｓｔａｔ、ＬＥｆＳｅ
统计分析方法对分组样本的物种组成和群落结构

进行差异显著性检验ꎮ 对所有样品的相关性指数

(斯皮尔曼相关系数 ＳＣＣ)进行计算后ꎬ用 ｃｕｔｏｆｆ ＝
０.６ 对相关系数的绝对值进行过滤ꎬ结合物种丰度

构建共发生网络(Ｎｅｔｗｏｒｋ)图ꎮ

２　 结果与分析

基于 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ 测序技术ꎬ从 １６ 个管叶槽

舌兰根部 ＩＴＳ 共获得 ２ ８３４ ０４６ 条有效 Ｔａｇｓꎬ有效

Ｔａｇｓ 范围为 １６４ ６６５ ~ １８７ ２３６ꎮ 从管叶槽舌兰根

部 １６Ｓ 共获得 ２ ３７５ ４０２ 条有效 Ｔａｇｓꎬ有效 Ｔａｇｓ 范

围为 １２２ ８８６ ~ １６１ ５１６ꎮ
２.１ 内生菌群落物种组成和采样处理对其影响

注释结果发现ꎬ新鲜管叶槽舌兰注释到的根内

生真菌有 ６ 门 ４６ 科 ５１ 属ꎬ其中子囊菌门相对丰度

为 ５２.２０％ꎬ担子菌门相对丰度为 ２０.２２％ꎬ球囊菌门

(Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ)、罗兹菌门(Ｒｏｚｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ)、被孢霉

门(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ)、毛霉门相对丰度在 １％左右ꎻ
而经硅胶干燥后的管叶槽舌兰注释到的根内生真

菌有 ６ 门 ８８ 科 １１６ 属ꎬ其中子囊菌门相对丰度为

５７.８４％ꎬ担子菌门相对丰度为 ３.６８％ꎬ球囊菌门、被
孢霉门、毛霉门、罗兹菌门的相对丰度在 １％以下ꎮ
在 ２ 个分组中ꎬ子囊菌门都占绝对优势ꎮ 相比较而

言ꎬ干燥后管叶槽舌兰根样内生真菌类群数量变

多ꎻ新鲜管叶槽舌兰根样内生真菌群落中子囊菌

门、球囊菌门占比低于硅胶干燥根样中的内生真菌

群落ꎬ而兰科菌根真菌最多的担子菌门明显高于硅

胶干燥根样中的内生真菌群落(图 １:ａ)ꎮ 经硅胶干

燥后ꎬ管叶槽舌兰根内生真菌在科水平(图 １:ｂ)的
相对丰度发生了改变ꎬ曲霉科(Ａｓｐｅｒｇｉｌｌａｃｅａｅ)在干

燥后丰度明显降低ꎬ而枝孢霉科(Ｃｌａｄｏｓｐｏｒｉａｃｅａｅ)
在干燥后丰度明显升高ꎬ小丛壳科(Ｇｌｏｍｅｒｅｌｌａｃｅａｅ)
和胶膜菌科(Ｔｕｌａｓｎｅｌｌａｃｅａｅ)的相对丰度在经硅胶干

燥后的根样品中的丰度几乎为零ꎮ 在属水平上(表

１ꎬ图 １:ｃ)ꎬ管叶槽舌兰根内生真菌的相对丰度发生

了改变ꎬ青霉属(Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ)、Ａｐｏｒｏｓｐｏｒａ、瘤菌根菌

属( Ｅｐｕｌｏｒｈｉｚａ) 经干燥后的丰度降低ꎬ而枝孢属

(Ｃｌａｄｏｓｐｏｒｉｕｍ)、镰刀菌属(Ｆｕｓａｒｉｕｍ)和Ｍｙｃｏａｃｉａ 在

干燥后丰度明显升高ꎬ小脆柄菇属(Ｐｓａｔｈｙｒｅｌｌａ)和

刺盘孢属(Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ)的相对丰度经硅胶干燥后

的丰度为零ꎮ 从排名前 １５ 的硅胶干燥处理前后管

叶槽舌兰根部内生真菌属水平绝对丰度值变化可

以看出ꎬ青霉属、瘤菌根菌属、Ｋｅｉｓｓｌｅｒｉｅｌｌａ 及亚隔孢

壳属(Ｄｉｄｙｍｅｌｌａ)在干燥后丰度值降低ꎬ其余属如

Ａｐｏｒｏｓｐｏｒａ、枝孢属、曲霉属(Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ)、镰刀菌属、
假裸囊菌属(Ｐｓｅｕｄｏｇｙｍｎｏａｓｃｕｓ)、红菇属(Ｒｕｓｓｕｌａ)
和链格孢属(Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ)等在干燥后丰度值增加ꎬ而
小脆柄菇属和刺盘孢属在经硅胶干燥后的根部样

品的丰度值为零ꎮ 这与管叶槽舌兰根内生真菌在

属水平的相对丰度变化趋势总体相似ꎮ
根据 ＯＴＵｓ 聚类结果(本文将未注释到的 ＯＴＵ

包含在内一起计算ꎬ下同)ꎬ绘制 ＯＴＵｓ 韦恩图(图
１:ｇ)ꎬ结果显示新鲜管叶槽舌兰根样中内生真菌

特有的 ＯＴＵｓ 有 ５６ 个ꎬ主要是子囊菌门 ( １６ 个

ＯＴＵｓ)和担子菌门(１２ 个 ＯＴＵｓ)ꎻ而经硅胶干燥后

根样中内生真菌有 １２３ 个特有 ＯＴＵｓꎬ主要隶属于

子囊 菌 门 ( ４７ 个 ＯＴＵｓ)ꎬ担 子 菌 门 仅 有 １０ 个

ＯＴＵｓꎻ２ 个分组共有的 ＯＴＵｓ 仅有 ６１ 个ꎬ其中有 ２１
个 ＯＴＵｓ 属于子囊菌门ꎬ８ 个 ＯＴＵｓ 属于担子菌门ꎮ
这表明干燥后的管叶槽舌兰根样中内生真菌群落

在丧失掉新鲜根样中的一些真菌类群的同时ꎬ也
产生了相当数量的新的真菌类群ꎬ这些新产生的

真菌主要隶属于子囊菌门ꎮ
在内生细菌方面ꎬ新鲜管叶槽舌兰根内生细菌

注释到 １５ 门 １０５ 科 １７８ 属ꎬ其中变形菌门相对丰度

为 １８. ２１％ꎬ 蓝藻门 ( Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ ) 相对丰度为

１.７８％ꎬ厚壁菌门相对丰度为 １. ４１％ꎬ 放线菌门

(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ) 相 对 丰 度 为 １. １４％ꎬ 拟 杆 菌 门

(Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ)、螺旋体门(Ｓｐｉｒｏｃｈａｅｔｅｓ)、酸杆菌门

(Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ)、绿弯菌门(Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ)的相对丰度

低于 １％ꎻ而经硅胶干燥后的管叶槽舌兰注释到的

根内生细菌有 ２１ 门 １５４ 科 ３３６ 属ꎬ其中变形菌门相

对丰度为 ４８.７１％ꎬ厚壁菌门(Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ)相对丰度

为 ８.３１％ꎬ放线菌门相对丰度为 ５.６７％ꎬ拟杆菌门

(Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ)相对丰度为 ３.４１％ꎬ蓝藻门相对丰度

为 ２. ５８％ꎬ螺旋体门、酸杆菌门、硝化螺旋菌门

(Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ)、绿弯菌门的相对丰度低于 １％(图 １:

４９９ 广　 西　 植　 物 ４３ 卷



ｄ)ꎮ 在 ２ 个分组中变形菌门丰度均占绝对优势ꎮ
相比较而言ꎬ干燥后管叶槽舌兰根样内生细菌类群

数量同样变多ꎬ经硅胶干燥后ꎬ占主要优势的变形

菌门、厚壁菌门、放线菌门细菌相对丰度均有明显

提高(图 １:ｄ)ꎮ 管叶槽舌兰根内生细菌经硅胶干燥

后在科水平(图 １:ｅ)的相对丰度发生了改变ꎬ鞘脂

单胞菌科 ( Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ)、拜叶林克氏菌科

(Ｂｅｉｊｅｒｉｎｃｋｉａｃｅａｅ)、肠杆菌科 ( Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ)、
红 杆 菌 科 ( Ｒｈｏｄｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ )、 黄 色 杆 菌 科

( Ｘａｎｔｈｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ )、 假 单 胞 菌 科

(Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ)、瘤胃菌科(Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃａｃｅａｅ)、
根瘤菌科(Ｒｈｉｚｏｂｉａｃｅａｅ)等占比均明显升高ꎬ而伯克

氏菌科(Ｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａｃｅａｅ)在干燥后明显降低ꎮ 在

属水平上(表 １ꎬ图 １:ｆ)ꎬ管叶槽舌兰根内生细菌的

相对丰度发生了改变ꎬ鞘氨醇菌属(Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ)、
假 单 胞 菌 属 ( Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ )、 肠 杆 菌 属

(Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒ)、慢生根瘤菌属(Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ)、副
球菌属(Ｐａｒａｃｏｃｃｕｓ)和泛菌属(Ｐａｎｔｏｅａ)在干燥后丰

度明显升高ꎬ而马赛菌属(Ｍａｓｓｉｌｉａ)在干燥后明显降

低ꎮ 从排名前 １５ 的硅胶干燥处理前后管叶槽舌兰

根内生细菌属水平绝对丰度值变化表中可以看出

马赛菌属和 Ｒｕｂｒｏｂａｃｔｅｒ 在干燥后丰度值降低ꎬ其余

属如鞘氨醇菌属、假单胞菌属、肠杆菌属、泛菌属和

分支杆菌属(Ｍｙｃｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ)等经干燥后丰度值都明

显增加ꎬ这与管叶槽舌兰根内生细菌在属水平的相

对丰度变化趋势相似ꎮ
根据 ＯＴＵｓ 聚类结果ꎬ绘制 ＯＴＵｓ 韦恩图(图

１:ｈ)ꎬ结果显示新鲜管叶槽舌兰根样中内生细菌

特有的 ＯＴＵｓ 有 ７５１ 个ꎬ主要是蓝藻门 ( ３３ 个

ＯＴＵｓ)ꎻ而经硅胶干燥后根样中内生细菌有 ５７９ 个

特有 ＯＴＵｓꎬ主要隶属于厚壁菌门(１００ 个 ＯＴＵｓ)ꎻ２
个分组共有的 ＯＴＵｓ 有 ５３２ 个ꎬ其中 有 １２７ 个

ＯＴＵｓ 属于变形菌门ꎬ５０ 个 ＯＴＵｓ 属于蓝藻门ꎬ３６
个 ＯＴＵｓ 属于厚壁菌门ꎬ１３ 个 ＯＴＵｓ 属于拟杆菌

门ꎬ１ 个 ＯＴＵｓ 属于酸杆菌门ꎬ１ 个 ＯＴＵｓ 属于螺旋

体门ꎮ 通过结果分析表明ꎬ相对于真菌来说ꎬ管叶

槽舌兰拥有更为丰富的内生细菌类群ꎬ同内生真

菌一样ꎬ经硅胶干燥后ꎬ其内生细菌群落在丧失掉

新鲜根样中的一些细菌类群的同时产生了相当数

量的新的细菌类群ꎬ丧失的细菌主要隶属于蓝藻

门ꎬ而新产生了大量的厚壁菌门ꎮ
２.２ 内生菌群落多样性差异分析

为对比新鲜与干燥管叶槽舌兰根样中的内生

菌群落的丰富度和多样性ꎬ对 ２ 组样品内生菌群

落的 α 多 样 性 进 行 比 较 分 析ꎬ 包 括 Ｃｈａｏ １、
Ｓｈａｎｎｏｎ、Ｓｉｍｐｓｏｎ 等指数ꎬＣｈａｏ １ 是计算群落中含

ＯＴＵ 数目的指数ꎬ常用来指示群落物种丰富度ꎬ
Ｓｈａｎｎｏｎ 和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 是综合考虑样本中物种的丰富

度与均匀度指数ꎬ用来表示群落多样性ꎮ 经分析

发现ꎬ新鲜管叶槽舌兰根样中内生真菌群落的

Ｃｈａｏ １ 指数、 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数分别为

３９.７９７、３.０７０、０.７２３ꎻ硅胶干燥后管叶槽舌兰根样

中的内生真菌群落的 Ｃｈａｏ １ 指数、Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、
Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数分别为６２.３４８、３.７１５、０.７８５ꎮ 新鲜管

叶槽舌兰根样中内生真菌群落的 Ｃｈａｏ １ 指数明显

低于硅胶干燥后管叶槽舌兰根样中的内生真菌群

落ꎬ新鲜管叶槽舌兰根样中内生真菌群落 Ｓｈａｎｎｏｎ
指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数略低于硅胶干燥后管叶槽舌兰

根样中的内生真菌群落ꎬ水平相当ꎮ ｔ￣ｔｅｓｔ 检验表

明ꎬ干燥前后 ３ 个 α 多样性指数均无显著性差异ꎮ
这表明硅胶干燥前后管叶槽舌兰根样中的内生真

菌群落多样性水平相当ꎬ但干燥后物种数量明显

变多ꎮ 新鲜管叶槽舌兰根样中内生细菌群落的

Ｃｈａｏ １ 指数、 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数分别为

５２４.４９２、７.１０３、０.９７６ꎻ硅胶干燥后管叶槽舌兰根

样中的内生细菌群落的 Ｃｈａｏ １ 指数、Ｓｈａｎｎｏｎ 指

数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数分别为 ３２１.１５４、６.５４３、０.９７３ꎮ 经

硅胶干燥后管叶槽舌兰根样中的内生细菌群落

Ｃｈａｏ １ 指数远低于新鲜管叶槽舌兰根样中内生细

菌群落ꎮ 新鲜管叶槽舌兰根样中内生细菌群落

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数高于硅胶干燥后管叶

槽舌兰根样中的内生细菌群落ꎮ ｔ￣ｔｅｓｔ 检验表明ꎬ
干燥前后 ３ 个 α 多样性指数除了 Ｃｈａｏ １ 指数

(Ｐ ｔ￣ｔｅｓｔ ＝ ０.００８)外其他均无显著性差异ꎮ 这表明硅

胶干燥后管叶槽舌兰根样中的内生细菌群落物种

数量和多样性明显减少ꎮ 这一结果与管叶槽舌兰

根样内生真菌群落的正好相反ꎮ
为研究新鲜与干燥管叶槽舌兰根样中的内生

菌群落的差异程度ꎬ对 ２ 组样品内生菌群落的 β
多样性进行比较分析ꎮ 基于 Ｗｅｉｇｈｔｅｄ Ｕｎｉｆｒａｃ 的 β
多样性分析发现ꎬ新鲜管叶槽舌兰根样中内生真

菌的 β 多样性高于硅胶干燥后管叶槽舌兰根样中

内生 真 菌 群 落 的ꎻ 而 内 生 细 菌 基 于 Ｗｅｉｇｈｔｅｄ
Ｕｎｉｆｒａｃ 的 β 多样性分析发现ꎬ硅胶干燥后管叶槽

舌兰根样中内生细菌群落的 β 多样性要高于新鲜

管叶槽舌兰根样中内生细菌的ꎬｔ￣ｔｅｓｔ 检验发现ꎬ干
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表 １　 管叶槽舌兰根样 Ｔｏｐ １５ 内生菌属绝对丰度值经硅胶干燥处理前后的变化
Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ ａｂｓｏｌｕｔｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ Ｔｏｐ １５ ｅｎｄｏｐｈｙｔｅ ｇｅｎｅｒａ ｉｎ ｒｏｏｔｓ ｏｆ

Ｈｏｌｃｏｇｌｏｓｓｕｍ ｋｉｍｂａｌｌｉａｎｕｍ ｂｅｆｏｒｅ ａｎｄ ａｆｔｅｒ ｄｒｙｉｎｇ ｗｉｔｈ ｓｉｌｉｃａ ｇｅｌ

内生真菌
Ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇｕｓ

新鲜根样组
ＭＲＨｏ.Ｆ

干燥根样组
ＭＲＨｏ.Ｄ

内生细菌
Ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｂａｃｔｅｒｕｍ

新鲜根样组
ＭＲＨｏ.Ｆ

干燥根样组
ＭＲＨｏ.Ｄ

青霉属 Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ ７２１.２５ ５８９.３８ 马赛菌属 Ｍａｓｓｉｌｉａ ３３９.２５ ２５６.７５

小脆柄菇属 Ｐｓａｔｈｙｒｅｌｌａ ３７.００ ０.００ 鞘氨醇菌属 Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ １５９.８８ ２ ８６７.６３

刺盘孢属 Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ ３１.３８ ０.００ 假单胞菌属 Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ １１３.００ ５７１.６３

Ａｐｏｒｏｓｐｏｒａ ２４.００ ５６.３８ 肠杆菌属 Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒ ６０.６３ ７９.８８

瘤菌根菌属 Ｅｐｕｌｏｒｈｉｚａ ２０.６３ ６.５０ 蓝藻门 Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ ５８.１３ ３８.３８

Ｋｅｉｓｓｌｅｒｉｅｌｌａ １１.３８ ６.８８ 肠杆菌科 Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ ４６.１３ １９２.２５

枝孢属 Ｃｌａｄｏｓｐｏｒｉｕｍ ３.３８ １７０.２５ 泛菌属 Ｐａｎｔｏｅａ ４５.６３ ４２２.６３

曲霉属 Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ ３.２５ ９.５０ 萨特氏菌属 Ｓｕｔｔｅｒｅｌｌａ ４０.５０ ４２.７５

镰刀菌属 Ｆｕｓａｒｉｕｍ ２.５０ ７７.１３ 甲基杆菌属 Ｍｅｔｈｙｌｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ３１.５０ ６３５.８８

假裸囊菌属 Ｐｓｅｕｄｏｇｙｍｎｏａｓｃｕｓ ２.３８ ７.２５ 沙雷氏菌属 Ｓｅｒｒａｔｉａ ２７.６３ １７８.２５

红菇属 Ｒｕｓｓｕｌａ １.５０ ８.５０ 分支杆菌属 Ｍｙｃｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ２５.６３ ３２１.８８

硬皮马勃属 Ｓｃｌｅｒｏｄｅｒｍａ １.３８ １.６３ Ｉｌｕｍａｔｏｂａｃｔｅｒ １８.５０ ７１.００

链格孢属 Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ １.３８ ３.７５ 根瘤菌科 Ｒｈｉｚｏｂｉａｃｅａｅ １４.８８ ３５９.３８

Ｓｏｌｉｃｏｃｃｏｚｙｍａ １.２５ ３.２５ Ｒｕｂｒｏｂａｃｔｅｒ １３.２５ ２.１３

亚隔孢壳属 Ｄｉｄｙｍｅｌｌａ １.２５ ０.６３ 葡萄球菌属 Ｓｔａｐｈｙｌｏｃｏｃｃｕｓ １２.３８ １４０.７５

　 注: 蓝藻门、肠杆菌科和根瘤菌科未鉴定到属ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: Ｎｏ ｇｅｎｅｒａ ａｒｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ｆｏｒ Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａꎬ Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ ａｎｄ Ｒｈｉｚｏｂｉａｃｅａｅ.

燥前后 β 多样性指数无显著性差异ꎮ 为进一步衡

量硅胶干燥前后管叶槽舌兰根内生真菌与内生细

菌群落间的差异ꎬ进行 ＮＭＤＳ 分析ꎮ 基于 Ｗｅｉｇｈｔｅｄ
Ｕｎｉｆｒａｃ 的 ＮＭＤＳ 分析发现ꎬ新鲜及干燥管叶槽舌

兰根内生真菌与细菌群落具有明显分区ꎮ 分析表

明新鲜及干燥管叶槽舌兰根内生真菌与细菌群落

的 β 多样性指数无显著性差异ꎬ而在物种组成上

却具有明显不同ꎮ
２.３ 差异显著性内生菌类群分析

为研究硅胶干燥前后管叶槽舌兰根样中内生

真菌与细菌群落间是否具有显著性差异的物种ꎬ
利用 Ｍｅｔａｓｔａｔ 和 ＬＥｆＳｅ 分析筛选具有显著性差异

的物种ꎮ ＭｅｔａＳｔａｔ 分析表明ꎬ硅胶干燥前后ꎬ管叶

槽舌兰根样中内生真菌群落的差异显著性真菌有

担子菌门小脆柄菇属的黄盖小脆柄菇(Ｐｓａｔｈｙｒｅｌｌａ
ｃａｎｄｏｌｌｅａｎａ)及子囊菌门刺盘孢属的 Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ
ｔｏｆｉｅｌｄｉａｅꎬ这 ２ 个显著性差异物种只存在于新鲜管

叶槽舌兰根样的内生真菌群落中 (图 ４: ａ、ｂꎬ表
１)ꎻＬＥｆＳｅ 分析发现ꎬ新鲜及干燥管叶槽舌兰根样

均具有各自的差异显著性内生细菌类群ꎮ 新鲜管

叶槽舌兰根样的差异显著性内生细菌类群为马赛

菌属ꎬ而干燥管叶槽舌兰根样的差异显著性内生

细菌类群较多ꎬ在科和属水平上有拜叶林克氏菌

科、黄色杆菌科及慢生根瘤菌属(图 ４:ｃ、ｄ)ꎮ
２.４ 共发生网络(Ｃｏ￣ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ Ｎｅｔｗｏｒｋ)分析

对新鲜管叶槽舌兰根样中的内生真菌群落和

硅胶干燥后管叶槽舌兰根样中的内生真菌群落进

行共发生网络分析ꎬ结果显示新鲜管叶槽舌兰根

样中内生真菌群落共发生网络中的物种主要分布

在子囊菌门、担子菌门及 Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａꎮ 其中ꎬ
占互作主导地位的优势属主要有瘤菌根菌属、假
裸 囊 菌 属 ( Ｐｓｅｕｄｏｇｙｍｎｏａｓｃｕｓ )、 裂 褶 菌 属

( Ｓｃｈｉｚｏｐｈｙｌｌｕｍ)、假尾孢菌属 ( Ｐｓｅｕｄｏｃｅｒｃｏｓｐｏｒａ)、
Ｖｉｓｈｎｉａｃｏｚｙｍａ 及 Ａｐｏｒｏｓｐｏｒａ 等(图 ５:ａ)ꎮ 硅胶干燥

后管叶槽舌兰根样中内生真菌群落共发生网络中

的 物 种 分 布 在 子 囊 菌 门、 担 子 菌 门、
Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔ 和毛霉门ꎮ 其中ꎬ占互作主导地位

的优势属主要有 Ｖｉｓｈｎｉａｃｏｚｙｍａ、Ｓｔｅｐｈａｎｏｎｅｃｔｒｉａ、弯

６９９ 广　 西　 植　 物 ４３ 卷



ａ、ｂ、ｃ. 新鲜和硅胶干燥管叶槽舌兰根样内生真菌门、科、属水平相对丰度柱形图ꎻ ｄ、ｅ、ｆ. 新鲜和硅胶干燥管叶槽舌兰根样内生

细菌门、科、属水平相对丰度柱形图ꎻ ｇ. 新鲜和硅胶干燥管叶槽舌兰根样内生真菌 ＯＴＵｓ 韦恩图ꎻ ｈ. 新鲜和硅胶干燥管叶槽舌兰

根样内生细菌 ＯＴＵｓ 韦恩图ꎮ
ａꎬ ｂꎬ ｃ. Ｈｉｓｔｏｇｒａｍｓ ｏｆ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇｉ ｐｈｙｌｕｍꎬ ｆａｍｉｌｙ ａｎｄ ｇｅｎｕｓ ｉｎ ｔｈｅ ｆｒｅｓｈ ａｎｄ ｓｉｌｉｃａ ｇｅｌ￣ｄｒｉｅｄ ｒｏｏｔｓ ｏｆ Ｈｏｌｃｏｇｌｏｓｓｕｍ
ｋｉｍｂａｌｌｉａｎｕｍ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙꎻ ｄꎬ ｅꎬ ｆ. Ｈｉｓｔｏｇｒａｍｓ ｏｆ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｐｈｙｌｕｍꎬ ｆａｍｉｌｙ ａｎｄ ｇｅｎｕｓ ｉｎ ｔｈｅ ｆｒｅｓｈ ａｎｄ ｓｉｌｉｃａ
ｇｅｌ￣ｄｒｉｅｄ ｒｏｏｔｓ ｏｆ Ｈ. ｋｉｍｂａｌｌｉａｎｕｍ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙꎻ ｇ. Ｖｅｎｎ ｄｉａｇｒａｍｓ ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇｉ ＯＴＵｓ ｉｎ ｔｈｅ ｆｒｅｓｈ ａｎｄ ｓｉｌｉｃａ ｇｅｌ￣ｄｒｉｅｄ ｒｏｏｔｓ ｏｆ Ｈ.
ｋｉｍｂａｌｌｉａｎｕｍꎻ ｈ. Ｖｅｎｎ ｄｉａｇｒａｍｓ ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ＯＴＵｓ ｉｎ ｔｈｅ ｆｒｅｓｈ ａｎｄ ｓｉｌｉｃａ ｇｅｌ￣ｄｒｉｅｄ ｒｏｏｔｓ ｏｆ Ｈ. ｋｉｍｂａｌｌｉａｎｕｍ.

图 １　 管叶槽舌兰新鲜及硅胶干燥根样内生菌物种相对丰度柱形图和韦恩图
Ｆｉｇ. １　 Ｈｉｓｔｏｇｒａｍｓ ｏｆ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｎｄ ｖｅｎｎ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｆｒｅｓｈ

ａｎｄ ｓｉｌｉｃａ ｇｅｌ￣ｄｒｉｅｄ ｒｏｏｔｓ ｏｆ Ｈｏｌｃｏｇｌｏｓｓｕｍ ｋｉｍｂａｌｌｉａｎｕｍ

颈 霉 属 ( Ｔｏｌｙｐｏｃｌａｄｉｕｍ )、 小 克 银 汉 霉 属

(Ｃｕｎｎｉｎｇｈａｍｅｌｌａ)、Ａｒｃｈａｅｏｒｈｉｚｏｍｙｃｅｓ 及假霉样真菌

属(Ｐｓｅｕｄａｌｌｅｓｃｈｅｒｉａ)等(图 ５:ｂ)ꎮ 在内生细菌方

面ꎬ新鲜管叶槽舌兰根样中内生细菌群落共发生

网 络 中 的 物 种 主 要 分 布 在 梭 杆 菌 门

(Ｆｕｓｏｂａｃｔｅｒｉａ)、厚壁菌门、放线菌门、蓝藻门、拟杆

菌门、异常球菌－栖热菌门(Ｄｅｉｎｏｃｏｃｃｕｓ￣Ｔｈｅｒｍｕｓ)、
酸杆菌门和变形菌门ꎮ 其中ꎬ占互作主导地位的

优势 属 主 要 有: 芽 孢 杆 菌 属、 生 丝 微 菌 属

(Ｈｙｐｈｏｍｉｃｒｏｂｉｕｍ)、不动杆菌( Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ)、梭杆

菌 属 ( Ｆｕｓｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ )、 Ｐｓｙｃｈｒｏｇｌａｃｉｅｃｏｌａ、
Ｐａｒａｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ、异常球菌属(Ｄｅｉｎｏｃｏｃｃｕｓ)、双歧杆

菌属(Ｂｉｆｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ)等(图 ５:ｃ)ꎮ 硅胶干燥后管

叶槽舌兰根样中内生细菌群落共发生网络中的物

种则 分 布 在 厚 壁 菌 门、 放 线 菌 门、 装 甲 菌 门

(Ａｒｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ)、软壁菌门 ( Ｔｅｎｅｒｉｃｕｔｅｓ)、拟杆

菌 门、 蓝 藻 门、 螺 旋 体 门、 纤 维 杆 菌 门

(Ｆｉｂｒｏｂａｃｔｅｒｅｓ)、变形菌门、绿弯菌门、浮霉菌门

(Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ)、酸杆菌门和栖热菌门ꎮ 其中ꎬ占
互作主导地位的优势属主要有热解糖梭菌属

(Ｔｈｅｒｍｏａｎａｅｒｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ)、Ｍｕｃｉｌａｇｉｎｉｂａｃｔｅｒ、微球菌

属 ( Ｍｉｃｒｏｃｏｃｃｕｓ )、 异 常 球 菌 属、 Ｆｉｍｂｒｉｉｇｌｏｂｕｓ、
Ｓｐｈａｅｒｏｃｈａｅｔａ(图 ５:ｄ)ꎮ

综上结果分析表明ꎬ同新鲜管叶槽舌兰根样

中的内生菌群落相比ꎬ硅胶干燥后管叶槽舌兰根

样的内生菌群落中占互作主导地位的优势物种、
密切作用的菌类群、丰度及互作模式都发生了改

变ꎮ 同时ꎬ与内生真菌群落相比ꎬ无论是干燥前还

是干燥后管叶槽舌兰根内生细菌共发生网络中密

切互作的类群及节点均远远多于内生真菌群落ꎬ
表明管叶槽舌兰根内生细菌群落具有比真菌更为

活跃的相互作用ꎮ

７９９６ 期 张镇梁等: 管叶槽舌兰新鲜及硅胶干燥根样内生菌多样性研究



ａ、ｄ. 管叶槽舌兰新鲜和硅胶干燥根样内生真菌(Ｐ ｔ －ｔｅｓｔ ＝ ０.１９８ １)、内生细菌(Ｐ ｔ －ｔｅｓｔ ＝ ０.００８)Ｃｈａｏ １ 指数ꎻ ｂ、ｅ. 管叶槽舌兰新鲜和

硅胶干燥根样内生真菌(Ｐ ｔ －ｔｅｓｔ ＝ ０.４０９ ５)、内生细菌(Ｐ ｔ －ｔｅｓｔ ＝ ０.０９０ ５８)Ｓｈａｎｎｏｎ 指数ꎻ ｃ、ｆ. 管叶槽舌兰新鲜和硅胶干燥根样内生

真菌(Ｐ ｔ －ｔｅｓｔ ＝ ０.５４６ ２)、内生细菌(Ｐ ｔ －ｔｅｓｔ ＝ ０.７８６ ６)Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数ꎮ
ａꎬ ｄ. Ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇｉ (Ｐｔ －ｔｅｓｔ ＝０.１９８ １)ꎬ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａ (Ｐｔ －ｔｅｓｔ ＝０.００８) Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ ｉｎ ｆｒｅｓｈ ａｎｄ ｓｉｌｉｃａ ｇｅｌ￣ｄｒｉｅｄ ｒｏｏｔｓ ｏｆ Ｈｏｌｃｏｇｌｏｓｓｕｍ
ｋｉｍｂａｌｌｉａｎｕｍꎻ ｂꎬ ｅ. Ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇｉ (Ｐｔ－ ｔｅｓｔ ＝０.４０９ ５)ꎬ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａ (Ｐｔ－ ｔｅｓｔ ＝ ０.０９０ ５８) Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ ｉｎ ｆｒｅｓｈ ａｎｄ ｓｉｌｉｃａ ｇｅｌ￣ｄｒｉｅｄ
ｒｏｏｔｓ ｏｆ Ｈ. ｋｉｍｂａｌｌｉａｎｕｍꎻ ｃꎬ ｆ. Ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇｉ (Ｐｔ－ ｔｅｓｔ ＝０.５４６ ２)ꎬ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａ (Ｐｔ －ｔｅｓｔ ＝ ０.７８６ ６) Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ ｉｎ ｆｒｅｓｈ ａｎｄ ｓｉｌｉｃａ
ｇｅｌ￣ｄｒｉｅｄ ｒｏｏｔｓ ｏｆ Ｈ. ｋｉｍｂａｌｌｉａｎｕｍ.

图 ２　 管叶槽舌兰新鲜及硅胶干燥根样内生菌群落 α多样性差异分析图
Ｆｉｇ. ２　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｏｆ ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘｅｓ ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｆｒｅｓｈ

ａｎｄ ｓｉｌｉｃａ ｇｅｌ￣ｄｒｉｅｄ ｒｏｏｔｓ ｏｆ Ｈｏｌｃｏｇｌｏｓｓｕｍ ｋｉｍｂａｌｌｉａｎｕｍ

３　 讨论与结论

３.１ 管叶槽舌兰的菌根真菌与菌根细菌

管叶槽舌兰根内生真菌主要隶属于子囊菌

门、 担 子 菌 门、 球 囊 菌 门、 毛 霉 门 和

Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａꎮ 这一结果与前人研究的兰科植

物根内生真菌群落结构的分析结果相同(蒋玉玲

等ꎬ２０１８ꎻ艾叶等ꎬ２０１９)ꎮ 本研究发现ꎬ新鲜管叶

槽舌兰根样内占有较高丰度的曲霉科、小丛壳科

和胶膜菌科ꎬ这 ３ 个真菌科被报道是兰科植物的

菌根 真 菌 科 ( Ｚｅｌｍｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９６ꎻ Ｙｕａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１０)ꎬ其中胶膜菌科是最常见的兰科植物菌根真

菌科ꎬ与许多兰科植物形成广泛的菌根关系( Ｓｈａｏ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０ꎻＷａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２２)ꎮ 在属水平上ꎬ管
叶槽舌兰根样内生真菌的优势属有青霉属、小脆

柄菇属、刺盘孢属、Ａｐｏｒｏｓｐｏｒａ 和瘤菌根菌属ꎬ这些

真菌类群均被报道是兰科植物的菌根真菌(王美

娜等ꎬ２０２１)ꎮ 李明等(２００６)采用根组织切片法调

查碧玉兰(Ｃｙｍｂｉｄｉｕｍ ｌｏｗｉａｎｕｍ)的菌根真菌ꎬ初步

鉴定包括青霉属、链霉属等ꎮ Ｙａｍａｔｏ 等(２００５)对

虎舌兰(Ｅｐｉｐｏｇｉｕｍ ｒｏｓｅｕｍ)根内菌根真菌进行研究
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ａ、ｂ. 管叶槽舌兰新鲜和硅胶干燥根样内生真菌(Ｐ ｔ －ｔｅｓｔ ＝ ０.０７４ ２４)、内生细菌(Ｐ ｔ －ｔｅｓｔ ＝ ０.７２７ ２６)基于 Ｗｅｉｇｈｔｅｄ Ｕｎｉｆｒａｃ β 多样性ꎻ
ｃ、ｄ. 管叶槽舌兰新鲜和硅胶干燥根样内生真菌、内生细菌基于 Ｗｅｉｇｈｔｅｄ Ｕｎｉｆｒａｃ 距离的 ＮＭＤＳ 分析ꎮ
ａꎬ ｂ. Ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇｉ (Ｐｔ －ｔｅｓｔ ＝ ０. ０７４ ２４)ꎬ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａ (Ｐｔ －ｔｅｓｔ ＝ ０. ７２７ ２６) ｉｎ ｆｒｅｓｈ ａｎｄ ｓｉｌｉｃａ ｇｅｌ￣ｄｒｉｅｄ ｒｏｏｔｓ ｏｆ Ｈｏｌｃｏｇｌｏｓｓｕｍ
ｋｉｍｂａｌｌｉａｎｕｍ ｂａｓｅｄ ｏｎ Ｗｅｉｇｈｔｅｄ Ｕｎｉｆｒａｃ β ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎻ ｃꎬ ｄ. ＮＭＤＳ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇｉꎬ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｆｒｅｓｈ ａｎｄ ｓｉｌｉｃａ ｇｅｌ￣ｄｒｉｅｄ
ｒｏｏｔｓ ｏｆ Ｈ. ｋｉｍｂａｌｌｉａｎｕｍ ｂａｓｅｄ ｏｎ Ｗｅｉｇｈｔｅｄ Ｕｎｉｆｒａｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ.

图 ３　 管叶槽舌兰新鲜及硅胶干燥根样内生菌群落 β多样性差异分析图
Ｆｉｇ. ３　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｏｆ ｂｅｔａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘｅｓ ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｆｒｅｓｈ

ａｎｄ ｓｉｌｉｃａ ｇｅｌ￣ｄｒｉｅｄ ｒｏｏｔｓ ｏｆ Ｈｏｌｃｏｇｌｏｓｓｕｍ ｋｉｍｂａｌｌｉａｎｕｍ

发现ꎬ优势属为小脆柄菇属和鬼伞属(Ｃｏｐｒｉｎｕｓ)ꎮ
Ｃｈｅｎ 等(２０１２)用分离培养和分子系统学方法对金

钗石 斛 ( Ｄｅｎｄｒｏｂｉｕｍ ｎｏｂｉｌｅ ) 和 束 花 石 斛 ( Ｄ.
ｃｈｒｙｓａｎｔｈｕｍ)根部内生真菌进行研究ꎬ发现刺盘孢

属是两种石斛属的优势属ꎮ 在金钗石斛、硬叶兜兰

(Ｐａｐｈｉｏｐｅｄｉｌｕｍ ｗａｒｄｉｉ)和杏黄兜兰(Ｐ. ａｒｍｅｎｉａｃｕｍ)
的根中都分离到瘤菌根菌属ꎬ并将其回接到 ３ 种兰

科植物的组培苗中ꎬ发现瘤菌根菌属能够促进无菌

苗的生长ꎬ并且提高金钗石斛无菌苗的总生物碱和

多糖的含量 (陈晓梅等ꎬ ２００５ꎻ朱鑫敏等ꎬ ２０１２)ꎮ
Ｔａｎ 等(２０１２)从 ９ 种野生槽舌兰属植物的根内生真

菌中分离出 ４６ 株可培养的内生真菌ꎬ隶属于 １６ 属ꎬ
包括链格孢属、枝孢属、瘤菌根菌属、镰刀菌属、刺
盘孢属、亚隔孢壳属、Ｓｔｅｐｈａｎｏｎｅｃｔｒｉａ、Ｐｈｏｍｏｐｓｉｓ、拟
隐孢壳 Ｃｒｙｐｔｏｓｐｏｒｉｏｐｓｉｓ、 Ｌｅｐｔｏｓｐｈａｅｒｉａ、 Ｐｙｒｅｎｏｃｈａｅｔａ、
Ｃｌｏｎｏｓｔａｃｈｙｓ、 Ｃｏｓｍｏｓｐｏｒａ、 柱 孢 属 Ｃｙｌｉｎｄｒｏｃａｒｐｏｎ、
Ｍｙｒｍｅｃｒｉｄｉｕｍ 和 Ｐａｒａｃｏｎｉｏｔｈｙｒｉｕｍꎬ其中 ９ 个属在本

研究的管叶槽舌兰根样内生真菌中被注释到ꎬ表明
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ａ、ｂ. 基于 Ｍｅｔａｓｔａｔ 分析的管叶槽舌兰根样干燥前后差异显著性内生真菌类群ꎻ ｃ、ｄ. 基于 ＬＥｆＳｅ 分析的管叶槽舌兰根样干燥前后

差异显著性内生细菌类群(ｃ. ＬＤＡ 值分布柱状图ꎻ ｄ. 进化分支图)ꎮ
ａꎬ ｂ. Ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇａｌ ｔａｘａ ｂｅｆｏｒｅ ａｎｄ ａｆｔｅｒ ｄｒｙｉｎｇ ｏｆ ｔｈｅ ｒｏｏｔ ｓａｍｐｌｅｓ ｏｆ Ｈｏｌｃｏｇｌｏｓｓｕｍ ｋｉｍｂａｌｌｉａｎｕｍ ｂａｓｅｄ ｏｎ
Ｍｅｔａｓｔａｔ ａｎａｌｙｓｉｓꎻ ｃꎬ ｄ. Ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｔａｘａ ｂｅｆｏｒｅ ａｎｄ ａｆｔｅｒ ｄｒｙｉｎｇ ｏｆ ｔｈｅ ｒｏｏｔ ｓａｍｐｌｅｓ ｏｆ Ｈ. ｋｉｍｂａｌｌｉａｎｕｍ ｂａｓｅｄ
ｏｎ ＬＥｆＳｅ ａｎａｌｙｓｉｓ (ｃ. ＬＤＡ ｖａｌｕｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｈｉｓｔｏｇｒａｍꎻ ｄ. Ｃｌａｄｏｇｒａｍ).

图 ４　 管叶槽舌兰新鲜及硅胶干燥根样内生菌物种显著性差异统计图
Ｆｉｇ. ４　 Ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇｉ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａ ｓｐｅｃｉｅｓ ｗｉｔｈ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｂｅｔｗｅｅｎ

ｔｈｅ ｆｒｅｓｈ ａｎｄ ｓｉｌｉｃａ ｇｅｌ￣ｄｒｉｅｄ ｒｏｏｔｓ ｏｆ Ｈｏｌｃｏｇｌｏｓｓｕｍ ｋｉｍｂａｌｌｉａｎｕｍ

本研究的管叶槽舌兰与同属植物中的内生真菌群

落具有一定的相似性ꎬ瘤菌根菌属和镰刀菌属是 ９
种野生槽舌兰属植物主要的内生真菌ꎮ 由此推测ꎬ
这些真菌类群是对管叶槽舌兰有益的菌根真菌ꎮ

管叶槽舌兰根内生细菌主要隶属于变形菌

门、蓝藻门、厚壁菌门、放线菌门、拟杆菌门、螺旋

体门、酸杆菌门和绿弯菌门ꎮ 其中ꎬ变形菌门、厚

壁菌门、蓝藻门和放线菌门等是最为常见的兰科

植物内生细菌门ꎬ变形菌门有利于生长素的合成

(Ｔｓａｖｋｅｌｏｖａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７ａ)ꎮ Ｔｓａｖｋｅｌｏｖａ 等(２００３)
在 蝴 蝶 兰 ( Ｐｈａｌａｅｎｏｐｓｉｓ ａｐｈｒｏｄｉｔｅ )、 杓 唇 石 斛

(Ｄｅｎｄｒｏｂｉｕｍ ｍｏｓｃｈａｔｕｍ ) 和 短 序 脆 兰 ( Ａｃａｍｐｅ
ｐａｐｉｌｌｏｓａ)中都分离出的兼顾固氮性和光合作用的

蓝藻门ꎬ厚壁菌门中的芽孢杆菌属能防止叶斑病ꎬ
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ａ. 管叶槽舌兰新鲜根样内生真菌 Ｎｅｔｗｏｒｋ 图ꎻ ｂ. 管叶槽舌兰干燥根样内生真菌 Ｎｅｔｗｏｒｋ 图ꎻ ｃ. 管叶槽舌兰新鲜根样内生细菌

Ｎｅｔｗｏｒｋ 图ꎻ ｄ. 管叶槽舌兰干燥根样内生细菌 Ｎｅｔｗｏｒｋ 图ꎮ
ａ. Ｎｅｔｗｏｒｋ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇｉ ｉｎ Ｈｏｌｃｏｇｌｏｓｓｕｍ ｋｉｍｂａｌｌｉａｎｕｍ ｆｒｅｓｈ ｒｏｏｔｓꎻ ｂ. Ｎｅｔｗｏｒｋ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇｉ ｉｎ ｓｉｌｉｃａ ｇｅｌ￣ｄｒｉｅｄ
ｒｏｏｔｓ ｏｆ Ｈ. ｋｉｍｂａｌｌｉａｎｕｍꎻ ｃ. Ｎｅｔｗｏｒｋ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ Ｈ. ｋｉｍｂａｌｌｉａｎｕｍ ｆｒｅｓｈ ｒｏｏｔｓꎻ ｄ. Ｎｅｔｗｏｒｋ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａ
ｉｎ ｓｉｌｉｃａ ｇｅｌ￣ｄｒｉｅｄ ｒｏｏｔｓ ｏｆ Ｈ. ｋｉｍｂａｌｌｉａｎｕｍ.

图 ５　 管叶槽舌兰新鲜及硅胶干燥根样内生菌群落共发生网络图
Ｆｉｇ. ５　 Ｃｏ￣ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ ｎｅｔｗｏｒｋ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｆｒｅｓｈ

ａｎｄ ｓｉｌｉｃａ ｇｅｌ￣ｄｒｉｅｄ ｒｏｏｔｓ ｏｆ Ｈｏｌｃｏｇｌｏｓｓｕｍ ｋｉｍｂａｌｌｉａｎｕｍ

促进种子的萌发和植株生长ꎬ减少幼苗坏死(程萍

等ꎬ２００８ꎻ Ｗｈｉｔｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４)ꎮ 在蝴蝶兰(Ｇｉｒｉｊａ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１８)和铁皮石斛(Ｙｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３)中均有报

道螺旋体门和绿弯菌门ꎬ但其丰度较低ꎮ 本研究

发现ꎬ新鲜管叶槽舌兰根样内丰度较高的伯克氏

菌科在干燥后的根样中丰度明显下降ꎮ Ｇａｌｄｉａｎｏ
等(２０１１)从 Ｃａｔｔｌｅｙａ ｗａｌｋｅｒｉａｎａ 中分离出的肠杆菌

科和伯克氏菌科等细菌发现ꎬ它们能促进生长并

提高植株的存活率ꎮ 在属水平上ꎬ管叶槽舌兰根

样内生细菌的优势属主要有马赛菌属、鞘氨醇菌

属、假单胞菌属、肠杆菌属和泛菌属ꎬ马赛菌属不

仅能合成各种次级代谢产物和酶ꎬ还有溶磷、降解

菲和耐受重金属等功能( Ｚｈｅｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７ꎻ杨恩

东等ꎬ２０１９)ꎮ 鞘氨醇菌属、假单胞菌属和肠杆菌

属是许多兰科植物的优势菌ꎬＴｓａｖｋｅｌｏｖａ 等(２００７)
将杓唇石斛根部分离的鞘氨醇菌属接种于杓唇石

斛种子发现ꎬ鞘氨醇菌属极大提高了种子萌发率ꎻ
鞘氨醇菌属还能固定氮ꎬ并增加幼苗的生长和生

物量(Ｙａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４)ꎮ 假单胞菌属被报道是

Ｐｔｅｒｏｓｔｙｌｉｓ ｖｉｔｔａｔａ 根系的优势属ꎬ可以产生激素来促

进植物吸收营养物质(Ｗｉｌｋｉｎｓｏｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９８９ꎻ黄腾

飞ꎬ２０１２)ꎬ并有助于真菌在植株根部的定殖ꎬ促进
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兰花菌根的形成(张萍和宋希强ꎬ２０１２)ꎮ 童文君

等(２０１４)对美花石斛(Ｄｅｎｄｒｏｂｉｕｍ ｌｏｄｄｉｇｅｓｉｉ)内生

细菌进行分离鉴定发现ꎬ肠杆菌属为优势属ꎮ
综上所述ꎬ结合前人研究及本文结果推测ꎬ青

霉属、小脆柄菇属、刺盘孢属和瘤菌根菌属等内生

真菌是管叶槽舌兰的菌根真菌ꎻ而马赛菌属、鞘氨

醇菌属、假单胞菌属、肠杆菌属等可能是管叶槽舌

兰的“菌根细菌”ꎮ 这些优势菌群可能在管叶槽舌

兰的种子萌发、生长发育过程中起着重要的作用ꎬ
在今后的研究中ꎬ可重点关注这些内生菌类群分

离培养ꎬ及其与管叶槽舌兰的互利共生机理研究ꎮ
３.２ 管叶槽舌兰根内生菌类群与多样性水平

管叶槽舌兰的根样内生真菌中共得到 １１７ 个

ＯＴＵｓꎬＪａｃｑｕｅｍｙｎ 等(２０１６) 采用 ４５４ 测序平台对

火烧兰属(Ｅｐｉｐａｃｔｉｓ) ３ 个物种根内真菌进行研究

共得到 １０５ 个 ＯＴＵｓꎬ３ 个物种 ＯＴＵｓ 范围为 ４２ ~
５８ꎬＯＴＵｓ 数量低于本研究管叶槽舌兰根内真菌

ＯＴＵｓ 的数量ꎮ Ｐａｒｋ 等(２０１８)基于 ４５４ 测序平台

对虾脊兰属(Ｃａｌａｎｔｈｅ) ６ 个物种的根内真菌进行

研究ꎬ在每个样本中得到的 ＯＴＵｓ 数量范围为 ２２ ~
５７ꎬ远低于本研究 ＯＴＵｓ 数量的水平ꎮ 本研究中ꎬ
管叶槽舌兰根内真菌群落的 α 多样性指数 Ｃｈａｏ １
为 ３９.７９７ꎬＳｈａｎｎｏｎ 指数为 ３.０７０ꎬＳｉｍｐｓｏｎ 指数为

０.７２３ꎮ Ｚｅｎｇ 等(２０２１)用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 平台对白

芨(Ｂｌｅｔｉｌｌａ ｓｔｒｉａｔａ)、黄花白芨(Ｂ. ｏｃｈｒａｃｅａ)和小白

芨(Ｂ. ｆｏｒｍｏｓａｎａ)３ 种白芨属植物的根内真菌研究

发现ꎬ内生真菌群落的 α 多样性指数 Ｃｈａｏ １ 分别

为 ９４、 ７３、 ３９ꎻ Ｓｈａｎｎｏｎ 指数为 ２. ３５、 １. ７６、 １. ８９ꎻ
Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数为 ０.２６、０.３２、０.３０ꎮ 本研究中ꎬ管叶

槽舌兰根内真菌群落的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ
指数均高于 ３ 种白芨属兰科植物根内真菌群落的

多样性水平ꎬ但它们的 Ｃｈａｏ ｌ 指数要比本研究中

管叶槽舌兰根内真菌群落的高ꎮ Ｔａｎ 等(２０１２)基

于分离培养和 ＡＢＩ ３７３０ 测序平台对 ９ 种野生槽舌

兰属植物的根内生真菌研究发现ꎬ９ 种野生槽舌兰

属植物的内生真菌 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数最高的是

在 短 距 槽 舌 兰 ( Ｈｏｌｃｏｇｌｏｓｓｕｍ ｆｌａｖｅｓｃｅｎｓ ) 中 ( 为

１.９１３)ꎬ野生管叶槽舌兰 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数是

０.９９３ ８ꎬ最低的是舌唇槽舌兰(Ｈ. ｌｉｎｇｕｌａｔｕｍ) (为
０.９５０ ３)ꎬ本研究中的管叶槽舌兰根内真菌群落的

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数均高于 ９ 种野生槽舌兰属植物根内

真菌群落的多样性水平ꎮ 通过分析表明ꎬ迁地保

育状态的管叶槽舌兰有着与野生管叶槽舌兰和其

他野生兰科植物相当的内生真菌数量或多样性

水平ꎮ
管叶槽舌兰的根样中内生细菌共得到 １ ２８３

个 ＯＴＵｓ、Ｃｈａｏ １ 指数为 ５２４.４９２、Ｓｈａｎｎｏｎ 指数为

７.１０３、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数为 ０.９７６ꎬ吴庆珊等(２０１８)从 ３
个样地金钗石斛(Ｄｅｎｄｒｏｂｉｕｍ ｎｏｂｉｌｅ)的根茎叶中

共分离出 １ ０８２ 株内生细菌ꎬ可分为 ４１ 个 ＯＴＵｓꎬ
共有 ＯＴＵｓ 有 １４ 个ꎻ陈泽斌等(２０１６)基于 １６Ｓ 高

通量测序从白芨中获得 ４８ 个 ＯＴＵꎬ数量远低于本

研究管叶槽舌兰根内细菌 ＯＴＵｓ 的数量ꎮ Ｏｕ 等

(２０１７)采用基于 １６Ｓ ｒＲＮＡ 和 ｎｉｆＨ 基因的元基因

组焦磷酸测序技术ꎬ对中国 ５ 个地区的铁皮石斛

相关菌群和重氮化菌群进行了研究ꎬ结果发现其

ＯＴＵｓ 范围在 ５９７ ~ ３ ０２３ 之间ꎬＳｈａｎｎｏｎ 指数范围

为 ４.３５ ~ ６.４９ꎮ 相比较而言ꎬ本研究所得到的管叶

槽舌兰根内细菌 ＯＴＵｓ 的数量处于中间水平ꎬ
Ｓｈａｎｎｏｎ 指数高于铁皮石斛的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数ꎮ 谢泰

祥等(２０２０)采用高通量测序技术分析福州鼓山野

生建兰(Ｃｙｍｂｉｄｉｕｍ ｅｎｓｉｆｏｌｉｕｍ)根样内生细菌发现ꎬ
建兰根内细菌群落的 α 多样性 Ｃｈａｏ １ 指数为

７００.９９、Ｓｈａｎｎｏｎ 指数为 ６.１０、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数为０.９５ꎬ
本研究中的管叶槽舌兰根内细菌群落的 Ｃｈａｏ ｌ 指
数与野生建兰 Ｃｈａｏ ｌ 指数相当ꎬＳｈａｎｎｏｎ 指数及

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数则是高于建兰的根内细菌群落ꎮ 这

表明迁地保育状态的管叶槽舌兰有着与其他野生

兰科植物相媲美的内生细菌的丰富度和多样性

水平ꎮ
３.３ 新鲜样品与干燥样品对研究内生菌群落的

影响

在处理微生物组样品时ꎬ如何减少从样品采

集到预处理再到储存的过程中原始微生物群落的

变化至关重要(Ｋｉｍ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎮ 本研究对比了

管叶槽舌兰新鲜与干燥根样中内生菌群落的变

化ꎮ 从新鲜管叶槽舌兰注释到根内生真菌有 ６ 门

４６ 科 ５１ 属共 １１７ 个 ＯＴＵｓꎬ注释到根内生细菌 １５
门 １０５ 科 １７８ 属共 １ ２８３ 个 ＯＴＵｓꎻ而经硅胶干燥

后的管叶槽舌兰注释到的根内生真菌有 ６ 门 ８８ 科

１１６ 属 １８４ 个 ＯＴＵｓꎬ注释到根内生细菌 ２１ 门 １５４
科 ３３６ 属共 １ １１１ 个 ＯＴＵｓꎬ新鲜样品与干燥样品

根部内生菌群落物种构成相差非常大ꎮ 对管叶槽

舌兰新鲜根样与干燥根样中内生菌群落进行 α 多

样性与 β 多样性、共发生网络等分析发现ꎬ与新鲜

根样相比干燥后的管叶槽舌兰根内生菌群落的

２００１ 广　 西　 植　 物 ４３ 卷



ＯＴＵｓ 数量、物种类群及丰度、α 多样性、β 多样性

及互作模式均发生了改变ꎮ
本研究还发现ꎬ在新鲜根样中的菌根真菌类

群如小丛壳科和胶膜菌科ꎬ它们在干燥根样中的

相对丰度几乎为零ꎮ 在属水平上ꎬ青霉属、瘤菌根

菌属、Ｋｅｉｓｓｌｅｒｉｅｌｌａ 及亚隔孢壳属在干燥后丰度值降

低ꎬ而枝孢属、曲霉属、镰刀菌属、假裸囊菌属、红
菇属和链格孢属等在干燥后丰度值增加ꎮ 差异显

著性物种分析也发现在两种采样处理中具有显著

差异的担子菌门小脆柄菇属的黄盖小脆柄菇和子

囊菌门刺盘孢属的 Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ ｔｏｆｉｅｌｄｉａｅ 仅存在

于新鲜管叶槽舌兰根样中的内生真菌群落ꎮ 由此

推测ꎬ瘤菌根菌属、镰刀菌属、小脆柄菇属和刺盘

孢属是管叶槽舌兰的益生真菌ꎮ 管叶槽舌兰菌根

真菌在干燥的根样中丰度下降或消失的原因可能

是管叶槽舌兰的菌根真菌对宿主有一定的依赖

性ꎬ健康生长的管叶槽舌兰可为其菌根真菌提供

养分以供其生长ꎬ而当宿主死亡后ꎬ这些菌根真菌

失去营养来源而逐渐死亡ꎮ
在内生细菌方面ꎬ马赛菌属和 Ｒｕｂｒｏｂａｃｔｅｒ 在

干燥后丰度值降低ꎬ而鞘氨醇菌属、假单胞菌属、
肠杆菌属、泛菌属和分支杆菌属等经干燥后丰度

值都明显增加ꎮ 这些细菌可能在干燥环境中获得

适宜的培养条件从而丰度升高ꎮ 干燥管叶槽舌兰

根样的差异显著性内生细菌类群较为丰富ꎬ有拜

叶林克氏菌科、黄色杆菌科及慢生根瘤菌属ꎮ 新

鲜管叶槽舌兰细菌群落中差异显著性细菌类群是

马赛菌属ꎮ 由此推测ꎬ马赛菌属、鞘氨醇菌属、假
单胞菌属、肠杆菌属、分支杆菌属及慢生根瘤菌属

是管叶槽舌兰的益生细菌ꎮ 干燥可能会引起细菌

脱水ꎬ 进 而 使 细 菌 活 力 下 降 ( Ｂｅｒｎｉｎｇｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１８ꎻＭａｊｉｄｚａｄｅｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２２)ꎮ Ｍｏｒｅｉｒａ 等(２０２１)
对乳酸菌( ＬＡＢ)培养物经过干燥处理ꎬ发现干燥

会增加乳酸菌细胞的损伤ꎬ导致培养活力的丧失

和细胞保护能力的改变ꎮ
综上结果表明ꎬ硅胶干燥的采样处理会显著

改变内生菌群落 ＯＴＵｓ 数量、物种类群及丰度、α
多样性、β 多样性和互作模式ꎬ且会导致根内某些

关键真菌及细菌类群尤其是菌根真菌和菌根细菌

的丢失和变化ꎬ影响数据的完整性和准确性ꎮ 因

此ꎬ针对兰科植物根样内生菌的研究应使用新鲜

的根样ꎮ

３.４ 管叶槽舌兰根内生细菌和真菌的比较

本研究的管叶槽舌兰根样中内生真菌群落的

ＯＴＵｓ 有 １１７ 个ꎬ Ｃｈａｏ １ 指 数、 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指 数 和

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数分别为 ３９.７９７、０.７２３ 和 ３.０７０ꎮ 而内

生细菌群落有 １ ２８３ 个 ＯＴＵｓꎬＣｈａｏ ｌ 指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ
指数 和 Ｓｈａｎｎｏｎ 指 数 分 别 为 ５２４. ４９２、 ０. ９７６、
７.１０３ꎮ 管叶槽舌兰根样内生细菌群落的丰富度和

多样性要远比内生真菌群落的高ꎬ内生细菌可能

有着远比已有认知对管叶槽舌兰更为重要的作

用ꎮ 兰科植物内生细菌与真菌的协作对宿主植物

的生长具有重要意义(张芳芳等ꎬ２０１６)ꎬ王小明等

(２０１６)把铁皮石斛中分离得到的真菌和细菌进行

组合ꎬ对铁皮石斛幼苗进行真菌＋细菌联合接种ꎬ
与未接种和单独接种处理相比ꎬ真菌＋细菌组合对

铁皮石斛幼苗生长的影响存在显著差异ꎮ 张萍

(２０１２)采用平板对峙法对铁皮石斛 ６ 株促生内生

细菌与 ８ 株促生内生真菌进行促生组合的研究结

果显示ꎬ某些细菌与真菌组合后处理苗的各个指

标均有所提高ꎬ与单一接菌的处理苗均形成显著

性差异ꎬ特定的真菌或细菌组合表现出协同效应

或累加效应ꎮ 推测管叶槽舌兰根部真菌和细菌的

相互作用可能共同影响管叶槽舌兰的生长发育ꎬ
其相互作用的机制有待进一步研究和验证ꎮ

管叶槽舌兰作为一种珍稀濒危的兰科植物ꎬ
根系内生菌在管叶槽舌兰种子萌发、幼苗形成、生
长发育过程中起着重要的作用ꎮ 本研究结果可为

进一步采用菌根技术实现管叶槽舌兰种质保育提

供理论基础ꎬ对管叶槽舌兰的保护与生产栽培具

有重要意义ꎬ同时ꎬ也为兰科植物内生微生物的采

样方法提供参考ꎮ
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