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广西喀斯特地区毛唇芋兰根内与根际
土壤真菌群落组成分析

谭小明１ꎬ 杨鑫凤１ꎬ 孙雪萍１ꎬ 周雅琴１ꎬ ２∗ꎬ 胡世一１ꎬ 袁长格１ꎬ 石忠衡１

( １. 广西中医药大学ꎬ 南宁 ５３０２００ꎻ ２. 广西药用植物园ꎬ 南宁 ５３００２３ )

摘　 要: 为探索兰科(Ｏｒｃｈｉｄａｃｅａｅ)植物毛唇芋兰(Ｎｅｒｖｉｌｉａ ｆｏｒｄｉｉ)根内和根际土壤真菌群落多样性ꎬ该研究采

用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 高通量测序技术ꎬ分析了大新(ＤＸ)和龙州(ＬＺ)两个样地(简称两地)毛唇芋兰根内和根

际土壤的真菌组成ꎮ 结果表明:(１)两地的毛唇芋兰根内和根际土壤真菌多样性很丰富ꎬ根际土壤真菌多样

性均高于根内ꎬ主根的真菌多样性高于走茎ꎮ (２)通过测序共获得有效序列 １１８ ０４０ 条ꎬ２０７ 个可操作分类

单元(ＯＴＵｓ)涉及 ８ 门 １９ 纲 ４２ 目 ８６ 科 １２３ 属ꎮ (３)担子菌门(Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ)真菌是两地毛唇芋兰根内真

菌的共同优势菌群ꎬ涉及胶膜菌科(Ｔｕｌａｓｎｅｌｌａｃｅａｅ)、Ｔｒｉｍｏｒｐｈｏｍｙｃｅｔａｃｅａｅ、角担菌科(Ｃｅｒａｔｏｂａｓｉｄｉａｃｅａｅ)、马拉

色菌科(Ｍａｌａｓｓｅｚｉａｃｅａｅ)和小皮伞科(Ｍａｒａｓｍｉａｃｅａｅ)等ꎬ其中优势科和优势属分别是胶膜菌科(７５％)和瘤菌

根菌属(Ｅｐｕｌｏｒｈｉｚａ)(５６％)ꎬ而土壤中的优势菌属则是镰刀菌属(Ｆｕｓａｒｉｕｍ)ꎮ 综上认为ꎬ毛唇芋兰根内与根

际土壤中的优势菌群既差异显著也存在一些共同的 ＯＴＵｓꎬ同时该研究结果暗示 Ｅｐｕｌｏｒｈｉｚａ 真菌可能对毛唇

芋兰种子萌发和种苗生长发育产生至关重要的影响ꎮ
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　 　 毛唇芋兰(Ｎｅｒｖｉｌｉａ ｆｏｒｄｉｉ)为兰科(Ｏｒｃｈｉｄａｃｅａｅ)
狭域分布植物ꎬ又名青天葵、独脚莲、珍珠叶等ꎬ主
要分布于我国广西、广东、福建等地 (梁永枢等ꎬ
２０１７)ꎮ 其干燥叶或全株具有清热、润肺止咳、解毒

散瘀等功效ꎬ其中对小儿咳嗽的治疗效果尤其明

显ꎬ同时也是备受港台地区民众喜欢的一种高级

菜ꎬ因而广受关注 (梅全喜ꎬ ２００８ꎻ邱莉等ꎬ ２０１１ꎻ
Ｈｕａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１２)ꎮ 然而ꎬ由于栖息地受到果农开

垦的严重破坏ꎬ加之种子自然条件下萌发率低ꎬ致
使毛唇芋兰野生资源濒临枯竭ꎬ因此极大地限制了

野生毛唇芋兰种群的扩展和生存ꎮ 有研究表明ꎬ适
宜的菌根真菌对兰科植物种子萌发和种苗生长发

育产生重要的影响(Ｒａｓｍｕｓｓｅｎ ＆ Ｒａｓｍｕｓｓｅｎꎬ２００９ꎻ
Ｆａｙꎬ２０１６ꎻ陈艳红等ꎬ２０１７)ꎮ 兰科植物根际土壤中

的真菌可以通过根系进入兰科植物根细胞中定殖ꎬ
进而与宿主植物形成共生关系(ＭｃＣｏｒｍｉｃｋ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１６ꎻＷａｕｄ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１６)ꎮ 然而ꎬ目前对于根际土壤

真菌的组成与兰科植物毛唇芋兰根内菌根真菌的

相关性仍然不明确ꎮ 因此ꎬ研究毛唇芋兰根中和根

际土壤中真菌的组成和相关性ꎬ对于筛选和利用有

效菌根真菌实现毛唇芋兰野生种群恢复和资源可

持续利用具有重要意义ꎮ
ＭｃＣｏｒｍｉｃｋ 等(２０１６)研究表明ꎬ地生型兰科植

物种子萌发的栖息地更容易发现特异性共生真

菌ꎬ其丰度与成年兰科植物的距离呈一定的正相

关ꎻ有的兰科植物根内真菌在土壤中普遍存在ꎬ这
种特异性真菌更有助于兰科植物的生长(Ｗａｕｄ ｅｔ
ａｌ.ꎬ２０１２)ꎮ 兰科植物根内真菌群落和根际土壤中

的真菌群落差异显著ꎬ并且这两种真菌群落在一

定程度上是相互独立的ꎬ菌根真菌的种类和丰度

与根际土壤中菌根真菌的种类与丰度无明显联系

(蒋玉玲等ꎬ２０１９)ꎮ 除了担子菌类菌根真菌以外ꎬ
镰刀菌属(Ｆｕｓａｒｉｕｍ)真菌还是地生兰根中和根际

土壤中的特异性优势菌群(王晓国等ꎬ２０２１)ꎮ 基

于上述兰科植物菌根的研究现状ꎬ本文首次以我

国广西喀斯特地区龙州和大新两个点为研究区

域ꎬ以分布于该地区的野生毛唇芋兰为研究对象ꎬ
采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 高通量测序技术方法ꎬ通过分

析该区域内两个样地毛唇芋兰根系共生真菌和根

际土壤真菌的组成及差异ꎬ拟探讨以下问题:(１)
喀斯特地区毛唇芋兰根部内生真菌及其根际土壤

真菌在分子水平上区系组成以及优势内生真菌类

群ꎻ(２)两地毛唇芋兰根系共生真菌组成存在差异

及其形成原因ꎮ 本研究结果对于今后系统研究广

西喀斯特地区毛唇芋兰菌根真菌资源ꎬ以及采用

菌根技术实现毛唇芋兰种子伴菌萌发及地生型兰

科药用植物的资源保护具有重要的参考意义ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 材料和处理

毛唇芋兰植株与土壤样本于 ２０２０ 年 １０ 月 ７
日从广西壮族自治区崇左市龙州县(１０６°６７′ Ｅ、
２２°５２′ Ｎꎬ海拔 ３３３ ｍ) 和 大 新 县 ( １０７° ０５′ Ｅ、
２２°８１′ Ｎꎬ海拔 ３１１ ｍ)采集ꎮ 选取毛唇芋兰健康

植株ꎬ整株挖出并带根际土放入自封袋中ꎬ１２ ｈ 内

６０４ 广　 西　 植　 物 ４３ 卷



将样品带回广西中医药大学仙葫校区的实验室ꎬ
随即在流水下冲洗干净根表杂质ꎬ使用滤纸吸干

根表水分后ꎬ迅速采用液氮急冻ꎬ之后置于－８０ ℃
冰箱中保存ꎬ备用ꎮ

根际土壤采自毛唇芋兰根系表面 ０ ~ １ ｃｍ 范

围内的土层ꎬ将采集的土壤置于无菌离心管中ꎬ编
号分别为 ＤＸＴＲ(大新土壤)和 ＬＺＴＲ(龙州土壤)ꎻ
分别取大新毛唇芋兰和龙州毛唇芋兰的主根、走
茎(各 ３ 个重复)置于无菌离心管中ꎬ编号为 ＤＸＺＧ
(－１ꎬ－２ꎬ－３)、ＤＸＺＪ( －１ꎬ－２ꎬ－３)、ＬＺＺＧ( －１ꎬ－２ꎬ
－３)、ＬＺＺＪ( －１ꎬ－２ꎬ－３)ꎮ
１.２ 样品基因组 ＤＮＡ 的提取和分析

样品经冷链送至广州基迪奥生物科技有限公

司ꎬ进行 ＤＮＡ 的提取和 ＩＴＳ ｒＤＮＡ 的测序分析ꎻ采
用带有 ｂａｒｃｏｄｅ 的特异引物扩增 ＩＴＳ 的 ＩＴＳ１ ｐｌａｎｔ
区 ( 引 物 序 列 分 别 为 ＩＴＳ１ Ｆ ＫＹＯ２: ５′￣
ＴＡＧＡＧＧＡＡＧＴＡＡＡＡＧＴＣＧＴＡＡ￣３′ 和 ＩＴＳ８６Ｒ: ５′￣
ＴＴＣＡＡＡＧＡＴＴＣＧＡＴＧＡＴＴＣＡＣ￣３′)ꎻ 将 纯 化 后 的

ＰＣＲ 产物(即扩增子)连接测序接头ꎬ构建测序文

库ꎬ上机进行 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 高通量测序ꎬ并进行

相应的信息分析ꎮ
１.３ 数据处理和分析

过滤低质量 Ｒｅａｄｓꎬ将双端 Ｒｅａｄｓ 拼接为 Ｔａｇꎬ
对 Ｔａｇ 进行低质量过滤ꎬ得到的数据称为 Ｃｌｅａｎ
Ｔａｇꎻ使用 Ｕｓｅａｒｃｈ 软件进行聚类 ( Ｓｃｈｌｏｓｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００９)ꎬ去除聚类过程中检测到的嵌合体 Ｔａｇꎬ按照

９７％相 似 性 进 行 可 操 作 分 类 单 元 ( ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ
ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔꎬＯＴＵ)聚类分析ꎬ获得 ＯＴＵ 后ꎬ基于

Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ Ｔａｇ 进行 ＯＴＵ 丰度统计ꎮ 利用 Ｒ 语言

ｖｅｇａｎ 包进行维恩图分析(Ｏｋｔａｌｉｒａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)和

使用 Ｑｉｉｍｅ 软件( Ｓｃｈｌｏｓｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００９) 进行 ａｌｐｈａ
多 样 性 指 数ꎬ 包 括 物 种 数 ( Ｓｏｂｓ )、 香 农 指 数

(Ｓｈａｎｎｏｎ 指数)、辛普森指数( Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数)、丰
富度指数(Ｃｈａｏ １ 指数)、基于丰度的覆盖估计值

(Ａｃｅ 指数)、谱系多样性指数(Ｐｄ 指数)及覆盖率

(Ｇｏｏｄ’ｓ ｃｏｖｅｒａｇｅ)分析ꎻ同时ꎬ采用统计学方法进

行差异特征发现和显著性检验ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 测序结果分析

通过对大新县和龙州县的野生毛唇芋兰主根

和走茎及根际土壤共 １４ 个样品的真菌 ｒＤＮＡ 基因

ＩＴＳ１ 区域进行高通量测序ꎮ 测序结果表明ꎬ质控

后每个样品的测序标签数均超过１１０ ０００条 (表

１)ꎻ以测序数据量对应 ＯＴＵ 数量构建的稀释曲线

趋向平坦(图 １)ꎬ说明测序数据量能够覆盖样品

中绝大多数真菌种类ꎬ测序数据量合理ꎮ 每个样

品的覆盖率均达到 ０.９９９(表 １)ꎬ说明样本中有序

列没有被测出的概率极低ꎬ测序深度合格ꎮ
Ｃｈａｏ １ 指数和 Ａｃｅ 指数用于评定样品中群落

的丰富度ꎻ香农指数则可反映出群落分布多样性ꎬ
其受到样品群落中物种丰富度以及物种均匀度的

影响(庞美霞等ꎬ２０２１)ꎮ 大新主根(ＤＸＺＧ) Ｃｈａｏ １
指数、Ａｃｅ 指数和香农指数分别为 ３０２. ６７ ± ７. ２３、
３１６. ０４ ± ３. ４１、 １. １０ ± ０. ２３ (图 ２ : Ａ)ꎬ龙州主根

(ＬＺＺＧ)Ｃｈａｏ １ 指数、Ａｃｅ 指数和香农指数分别为

２１２.７２±１４３.９９、２１５.１４±１４５.４７、２.２３±０.１５ꎮ 龙州主

根群体中反应群落多样性变化的香农指数(Ｐ ＝ ０.
００３ ５)显著性上升(图 ２:Ａ)ꎬ而表征物种丰度的

Ｃｈａｏ １ 指数(Ｐ>０.０５)和 Ａｃｅ 指数(Ｐ>０.０５)相较于

大新主根群体均有所下降但无明显差异ꎮ 大新走

茎(ＤＸＺＪ)Ｃｈａｏ １ 指数、Ａｃｅ 指数和香农指数分别为

２０５.４１ ± １１３. ５７、２１０. ７０ ± １１８. ４７、０. ７２ ± ０. ２５(图 ２:
Ｂ)ꎬ龙州走茎(ＬＺＺＪ)Ｃｈａｏ １ 指数、Ａｃｅ 指数和香农

指数分别为 ２０９.３７±４７.６２、２１２.６８±７３.３４、０.６９±０.１１
(图 ２:Ｂ)ꎮ 由此可见ꎬ龙州走茎的真菌物种丰度及

多样性低于大新走茎组ꎬ但差异不显著(Ｐ>０.０５)ꎮ
２.２ 根系共生真菌多样性及相关性分析

从毛唇芋兰 ２ 个根际土壤(ＤＸＴＲ、ＬＺＴＲ)样

品、６ 个 走 茎 ( ＤＸＺＪ、 ＬＺＺＪ ) 样 品 和 ６ 个 主 根

(ＤＸＺＧ、ＬＺＺＧ)样品内检测到大量 ＯＴＵꎮ 首先ꎬ不
同土壤样品分析结果表明ꎬＤＸＴＲ 共获得 ４１１ 个

ＯＴＵꎬ多于 ＬＺＴＲ 中的 ＯＴＵ 数量 ４０６ꎻＤＸＴＲ 的真菌

香农指数、辛普森指数、Ｃｈａｏ １ 指数以及 Ｐｄ 指数

均略高于 ＬＺＴＲ(表 １)ꎬ说明大新毛唇芋兰根际土

壤真菌群落在丰富度和多样性上均高于龙州毛唇

芋兰ꎮ 另外ꎬＯＴＵｓ￣Ｖｅｎｎ 图能够直观反映样本间相

同及其独特的 ＯＴＵꎮ ＤＸＴＲ 与 ＬＺＴＲ 真菌 ＯＴＵｓ￣
Ｖｅｎｎ 图如图 ３ 所示ꎬ２ 个土壤样本中共获得 ７０５
个 ＯＴＵꎬ它们之间共有的 ＯＴＵ 为 １１２ 个ꎬＤＸＴＲ 特

有 ＯＴＵ 为 ２９９ 个ꎬＬＺＴＲ 特有 ＯＴＵ 为 ２９４ 个ꎮ 因

此ꎬ综合 Ａｌｐｈａ 多样性指数及 ＯＴＵｓ￣Ｖｅｎｎ 图发现ꎬ
大新和龙州的毛唇芋兰根际土壤真菌的组成均较

为丰富ꎬ但它们在真菌的组成、结构和相对丰度上

存在一定的差异ꎮ
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表 １　 毛唇芋兰(大新和龙州)菌根及其根际土壤真菌 Ａｌｐｈａ 多样性指数统计
Ｔａｂｌｅ １　 Ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｆｕｎｇｉ ｉｎ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａ ａｎｄ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｉｎ Ｎｅｒｖｉｌｉａ ｆｏｒｄｉｉ ｆｒｏｍ ＤＸ ａｎｄ ＬＺ

分组
Ｇｒｏｕｐ

标签数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｔａｇｓ

物种数
Ｓｏｂｓ

香农指数
Ｓｈａｎｎｏｎ
ｉｎｄｅｘ

辛普森指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ
ｉｎｄｅｘ

丰富度指数
Ｃｈａｏ １
ｉｎｄｅｘ

覆盖率
Ｇｏｏｄ’ ｓ
ｃｏｖｅｒａｇｅ

谱系多样性
指数

Ｐｄ ｉｎｄｅｘ

大新土壤 ＤＸＴＲ １１０ ９１０ ４１１ ５.８３５ ２１３ ０.９５５ ９２１ ４２３ ０.９９９ ７８１ １１１.５１０ ６

大新主根 ＤＸＺＧ ＤＸＺＧ￣１ １２３ ３８１ ２３６.６６６ ７ １.０９９ ８６９ ０.３０６ ３１ ３０２.６７４ ０.９９９ ３５６ ６７.２１４ ２１

ＤＸＺＧ￣２ １２３ ３０４

ＤＸＺＧ￣３ １１３ ３２６

大新走茎 ＤＸＺＪ ＤＸＺＪ￣１ １１７ ３２８ １５１.３３３ ３ ０.７２１ ９９５ ０.１９１ ３８４ ２０５.４１２ ７ ０.９９９ ５４１ ４７.３５７ ０１

ＤＸＺＪ￣２ １２６ ７２９

ＤＸＺＪ￣３ １１４ ６７５

龙州土壤 ＬＺＴＲ １１４ ０８０ ４０６ ４.５０４ １４９ ０.９１１ ６２３ ４２１.５２９ ４ ０.９９９ ７０８ １０８.０８９ ５

龙州主根 ＬＺＺＧ ＬＺＺＧ￣１ １１２ ８７９ １５８ ２.２３１ ６６６ ０.５７２ １１８ ２１２.７１７ ７ ０.９９９ ５９８ ４９.４８４ １６

ＬＺＺＧ￣２ １２１ ５４３

ＬＺＺＧ￣３ １２４ ８６１

龙州走茎 ＬＺＺＪ ＬＺＺＪ￣１ １１５ ９７９ １５１.３３３ ３ ０.６８６ ５５ ０.１４８ ３２３ ２０９.３７４ ５ ０.９９９ ５９９ ４５.７８４ ５３

ＬＺＺＪ￣２ １１８ ００５

ＬＺＺＪ￣３ １１５ ５６５

图 １　 毛唇芋兰(大新和龙州)菌根及根际土壤真菌高通量测序稀释性曲线
Ｆｉｇ. １　 Ｈｉｇｈ￣ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｄｉｌｕｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅ ｏｆ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａ ａｎｄ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｉ ｉｎ Ｎｅｒｖｉｌｉａ ｆｏｒｄｉｉ ｆｒｏｍ ＤＸ ａｎｄ ＬＺ

　 　 ＤＸＺＪ 与 ＤＸＺＧ、 ＬＺＺＪ 与 ＬＺＺＧ 真 菌 ＯＴＵｓ￣
Ｖｅｎｎ 图(图 ４)显示ꎬ龙州毛唇芋兰根系样品共获

得 ２２１ 个 ＯＴＵꎬ其中走茎和主根共有 １２６ 个 ＯＴＵꎬ
主根特有 ＯＴＵ 为 ５９ 个ꎬ走茎特有 ＯＴＵ 为 ３６ 个ꎻ
大新毛唇芋兰根系样品共获得 ２８９ 个 ＯＴＵꎬ其中

走茎和主根共有 ＯＴＵ 为 １１３ 个ꎬ主根特有 ＯＴＵ 为

１０９ 个ꎬ走茎特有 ＯＴＵ 为 ６７ 个ꎮ 综合 Ａｌｐｈａ 多样

性指数结果(表 １)发现ꎬ大新毛唇芋兰与龙州毛

唇芋兰在青天葵根系共生真菌组成中均较为丰

富ꎬ但在主根组的真菌部位组成、结构及相对丰度

上均比走茎组更高ꎮ
２.３ 根系及其根际土壤真菌群落结构组成

从毛唇芋兰的根系及其根际土壤中获得有效

序列 １１８ ０４０ 条ꎬ可操作分类单元 ２０７ 个ꎬ分属于 ８
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∗表示不同组间差异显著 (Ｐ≤０.０５)ꎮ
∗ ｍｅａｎｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ａｔ ０.０５ ｌｅｖｅｌ ｂｅｔｗｅｅｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｕｐｓ.

图 ２　 毛唇芋兰大新主根(ＤＸＺＧ)和龙州主根(ＬＺＺＧ)组(Ａ)、大新走茎(ＤＸＺＪ)和
龙州走茎(ＬＺＺＪ)组(Ｂ)之间 Ａｌｐｈａ 多样性指数的变化

Ｆｉｇ. ２　 Ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｉｎ ＤＸＺＧ ａｎｄ ＬＺＺＧ ｇｒｏｕｐｓ (Ａ)ꎬ ＤＸＺＪ ａｎｄ ＬＺＺＪ ｇｒｏｕｐｓ (Ｂ) ｉｎ Ｎｅｒｖｉｌｉａ ｆｏｒｄｉｉ

门 １９ 纲 ４２ 目 ８６ 科 １２３ 属ꎮ 以丰度均值排名

Ｔｏｐ１０ 的物种作为主要分析对象ꎬ其他已知物种归

为 ｏｔｈｅｒｓꎬ未知物种标记为 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄꎻ基于门、纲、
目、科、属、种分类水平ꎬ分析不同样品组中真菌群

落结构的变化ꎮ 由图 ２ 可知ꎬ在不同的分类水平

上ꎬ广西喀斯特地区两个不同产地之间供试样品

中真菌群落结构存在差异ꎮ
从门一级分类水平上分析ꎬ毛唇芋兰根系与其

根际土壤 １４ 个样本中共检测到的真菌涉及 ８ 个门

(图 ５:Ａ)ꎬ分别为担子菌门(Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ)、子囊菌

门(Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ)、球囊菌门(Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ)、被孢霉

门(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ)、梳霉门(Ｋｉｃｋｘｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ)、毛
霉菌门(Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ)、壶菌门(Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ)、虫
囊霉门(Ｅｎｔｏｍｏｐｈｔｈｏｒｏｍｙｃｏｔａ)ꎬ未鉴定出来的序列

(ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ)占比为 １８.２４％ꎮ 毛唇芋兰根系内生

真菌主要分布于担子菌门 (占 ７６％)ꎬ在 ＤＸＺＧ、
ＬＺＺＧ、 ＤＸＺＪ、 ＬＺＺＪ 中 占 比 分 别 为 ６６. ８９％、
７８.６８％、９７. ０３％、９６. ３９％ꎻ其次分布于子囊菌门

(占 １０％)ꎬ占比分别为 １.９０％、１４.５８％、０.７４％和

２.５２％ꎮ 子囊菌门在 ＤＸＺＪ 与 ＤＸＺＧ、ＬＺＺＪ 间的物

种丰度均值均存在显著差异 ( Ｐ ＝ ０. ０２ꎬ０. ０２)ꎻ
ＬＺＺＧ 与 ＤＸＺＧ 物种丰度均值存在显著差异的真

菌门为被孢霉门(Ｐ ＝ ０.０１)ꎻＬＺＺＪ 与 ＬＺＺＧ 物种丰

度均值存在显著差异的真菌门为担子菌门(Ｐ ＝
０.０２)ꎮ 大新和龙州的根际土壤中优势菌门组成

与含量存在显著差异ꎬ前者的优势菌门为子囊菌

门 ( ５９. ３４％)ꎬ 后 者 的 优 势 菌 门 为 担 子 菌 门

(３６.６３％)ꎮ
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图 ３　 毛唇芋兰(大新和龙州)根际土壤
真菌 ＯＴＵｓ 分布 Ｖｅｎｎ 图

Ｆｉｇ. ３　 Ｖｅｎｎ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ＯＴＵｓ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｆｕｎｇｉ ｉｎ
ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｉｃ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ ｉｎ Ｎｅｒｖｉｌｉａ ｆｏｒｄｉｉ ｆｒｏｍ ＤＸ ａｎｄ ＬＺ

　 　

　 　 从纲一级分类水平上分析ꎬ毛唇芋兰根系及

其根际土壤中优势真菌群落主要包括伞菌纲

( Ａｇａｒｉｃｏｍｙｃｅｔｅｓ ) ( 总 占 比 ５８％)、 粪 壳 菌 纲

( Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ ) ( 总 占 比 ５％)、 银 耳 纲

( Ｔｒｅｍｅｌｌｏｍｙｃｅｔｅｓ ) ( 总 占 比 ３％)、 散 囊 菌 纲

( Ｅｕｒｏｔｉｏｍｙｃｅｔｅｓ ) ( 总 占 比 １％)、 古 菌 根 菌 纲

( Ａｒｃｈａｅｏｒｈｉｚｏｍｙｃｅｔｅｓ )、 马 拉 色 菌 纲

(Ｍａｌａｓｓｅｚｉｏｍｙｃｅｔｅｓ)、座囊菌纲(Ｄｏｔｈｉｄｅｏｍｙｃｅｔｅｓ)、
球 囊 菌 纲 ( Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｅｔｅｓ )、 酵 母 纲

(Ｓａｃｃｈａｒｏｍｙｃｅｔｅｓ) (图 ５:Ｂ)ꎮ ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ 序列占

比为 ３４.９０％ꎬｏｔｈｅｒｓ 序列占比为 ０.３５％ꎮ 伞菌纲、
粪壳菌纲、银耳纲、散囊菌纲和古菌根菌纲在

ＤＸＴＲ 中的占比分别为 ６. ７４％、２９. ８５％、０. ０７％、
６.５７％和 １２.７９％ꎬ在 ＤＸＺＧ 中的占比分别为 ３８.８５％、

图 ４　 毛唇芋兰(大新和龙州)根系共生真菌 ＯＴＵｓ 分布 Ｖｅｎｎ 图
Ｆｉｇ. ４　 Ｖｅｎｎ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ＯＴＵｓ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｒｏｏｔ ｓｙｍｂｉｏｔｉｃ ｆｕｎｇｉ ｉｎ Ｎｅｒｖｉｌｉａ ｆｏｒｄｉｉ ｆｒｏｍ ＤＸ ａｎｄ ＬＺ

１.１１％、１.３８％、０.２５％和 ０.１８％ꎬ在 ＤＸＺＪ 中的占比

分别为 ６０.４３％、０.２５％、１.０４％、０. １４％和 ０. ０５％ꎻ
在 ＬＺＴＲ 中的占比分别为 ２８.５２％、６.１２％、０.６７％、
０. ５９％ 和 ０. ００２％ꎬ 在 ＬＺＺＧ 中 的 占 比 分 别 为

６６.２４％、９.６６％、９.６６％、１.７７％和 ０.００１％ꎬ在 ＬＺＺＪ
中的占比分别为 ９３.２０％、０.５１％、０.３２％、０.８７％和

０.０００３％ꎮ 各真菌纲在不同产地毛唇芋兰根际土

壤中所占比例存在显著差异(Ｐ<０.０５)ꎮ 在根系样

品之间真菌组成及比例存在差异ꎬ其中 ＬＺＺＪ 与

ＬＺＺＧ 物种丰度均值均存在显著差异的真菌纲为

伞菌纲(Ｐ ＝ ０.０３)ꎬＤＸＺＧ 与 ＬＺＺＧ 物种丰度均值

均存在显著差异的真菌纲为古菌根菌纲 ( Ｐ ＝

０.０１)和马拉色菌纲(Ｐ ＝ ０.０１)ꎮ
从目一级分类水平上分析(图 ５:Ｃ)ꎬ主要包

括鸡油菌目( Ｃａｎｔｈａｒｅｌｌａｌｅｓ) (占比 ５７％)、银耳目

(Ｔｒｅｍｅｌｌａｌｅｓ)(占比 ３％)、肉座菌目(Ｈｙｐｏｃｒｅａｌｅｓ)
(占比 ２％)、散囊菌目(Ｅｕｒｏｔｉａｌｅｓ) (占比 １％)、古
菌根 菌 目 ( Ａｒｃｈａｅｏｒｈｉｚｏｍｙｃｅｔａｌｅｓ)、 马 拉 色 菌 目

(Ｍａｌａｓｓｅｚｉａｌｅｓ)、小丛壳目(Ｇｌｏｍｅｒｅｌｌａｌｅｓ)、粪壳菌

目 ( Ｓｏｒｄａｒｉａｌｅｓ )、 伞 菌 目 ( Ａｇａｒｉｃａｌｅｓ )、 煤 炱 目

(Ｃａｐｎｏｄｉａｌｅｓ)ꎮ
从科一级分类水平上分析(图 ５:Ｄ)ꎬ胶膜菌科

(Ｔｕｌａｓｎｅｌｌａｃｅａｅ)占担子菌的 ７５％ꎬ此外ꎬ还有少数

属于 Ｔｒｉｍｏｒｐｈｏｍｙｃｅｔａｃｅａｅ、 角 担 菌 科 ( Ｃｅｒａｔｏｂａｓｉ￣
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图 ５　 毛唇芋兰(大新和龙州)根系及根际土壤中真菌基于门(Ａ)、纲(Ｂ)、
目(Ｃ)、科(Ｄ)、属(Ｅ)和种(Ｆ)分类水平上的分布

Ｆｉｇ. ５　 Ｆｕｎｇａｌ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｔｐｈｙｌｕｍ (Ａ) ꎬ ｃｌａｓｓ (Ｂ)ꎬ ｏｒｄｅｒ (Ｃ)ꎬ ｆａｍｉｌｙ (Ｄ)ꎬ ｇｅｎｕｓ (Ｅ) ａｎｄ ｓｐｅｃｉｅｓ (Ｆ)
ｌｅｖｅｌｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｏｏｔ ｓｙｓｔｅｍ ａｎｄ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｉｃ ｓｏｉｌ ｉｎ Ｎｅｒｖｉｌｉａ ｆｏｒｄｉｉ ｓａｍｐｌｅｓ ｆｒｏｍ ＤＸ ａｎｄ ＬＺ

ｄｉａｃｅａｅ)、马拉色菌科 (Ｍａｌａｓｓｅｚｉａｃｅａｅ)、小皮伞科

(Ｍａｒａｓｍｉａｃｅａｅ ) 等ꎻ 子 囊 菌 主 要 包 含 丛 赤 壳 科

(Ｎｅｃｔｒｉａｃｅａｅ)、古菌根菌科(Ａｒｃｈａｅｏｒｈｉｚｏｍｙｃｅｔａｃｅａｅ)、
曲霉科(Ａｓｐｅｒｇｉｌｌａｃｅａｅ)、毛壳科(Ｃｈａｅｔｏｍｉａｃｅａｅ)、小
丛壳科(Ｇｌｏｍｅｒｅｌｌａｃｅａｅ)等ꎮ

从属一级分类水平上分析(图 ５:Ｅ)ꎬ主要包

括 瘤 菌 根 菌 属 ( Ｅｐｕｌｏｒｈｉｚａ )、 原 隐 球 菌 属

(Ｓａｉｔｏｚｙｍａ)、镰刀菌属 ( Ｆｕｓａｒｉｕｍ)、古菌根菌属

(Ａｒｃｈａｅｏｒｈｉｚｏｍｙｃｅｓ)、马拉色菌属(Ｍａｌａｓｓｅｚｉａ)、曲
霉属(Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ)、翼孢菌属(Ｔｅｔｒａｐｙｒｇｏｓ)、腐质霉

属(Ｈｕｍｉｃｏｌａ)、刺盘孢属(Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ)、青霉属

(Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ)ꎮ 根际土中显著优势真菌菌种为镰

刀属(Ｆｕｓａｒｉｕｍ)ꎮ 毛唇芋兰根茎的优势菌群均为

瘤菌根菌属(Ｅｐｕｌｏｒｈｉｚａ)真菌ꎬ在所分离真菌中占
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比高达 ５６％ꎬ并且在根际土壤中该属真菌含量也

很高ꎬ在大新土壤和龙州土壤中的占比分别为 ４％
和 １４％ꎮ

从种一级分类水平上分析(图 ５:Ｆ)ꎬ主要包含

贝壳状革菌(Ｐａｎｕｓ ｃｏｎｃｈａｔｕｓ)、稻黑孢菌(Ｎｉｇｒｏｓｐｏｒａ
ｏｒｙｚａｅ)、季也蒙毕赤酵母(Ｍｅｙｅｒｏｚｙｍａ ｇｕｉｌｌｉｅｒｍｏｎｄｉｉ)、
大孢圆孢霉 ( Ｓｔａｐｈｙｌｏｔｒｉｃｈｕｍ ｃｏｃｃｏｓｐｏｒｕｍ)、 Ｓｅｐｔｏｒｉａ
ｃｒｅｔａｅ、马 氏 梭 菌 ( Ｓｏｄｉｏｍｙｃｅｓ ｍａｇａｄｉｉ )、 Ｈｕｍｉｃｏｌａ
ｏｌｉｖａｃｅａ、Ｔｅｔｒａｐｙｒｇｏｓ ｓｕｂｃｉｎｅｒｅａ、Ｍａｌａｓｓｅｚｉａ ｒｅｓｔｒｉｃｔａ、荚
膜梭菌(Ｓａｉｔｏｚｙｍａ ｐｏｄｚｏｌｉｃａ)等ꎮ

总之ꎬ不同分类层级的真菌群落在两地根际

土壤中ꎬ它们在真菌的组成、结构及相对丰度上存

在一定的差异ꎬ并且两地不同根系之间也存在一

定差异ꎬ主根在真菌的组成、结构及相对丰度上均

比走茎更高ꎮ

３　 讨论与结论

本研究基于高通量测序技术ꎬ比较分析了广

西喀斯特地区的地生型兰科植物毛唇芋兰根系及

其根际土壤中真菌菌落结构ꎬ结果发现瘤菌根菌

属(有性型为胶膜菌属)真菌是大新与龙州两个样

地的毛唇芋兰根中绝对优势菌群ꎮ Ｊａｃｑｕｅｍｙｎ 等

(２０１１)研究认为ꎬ地生兰的种子成熟后落入土壤

中经历长时间的发育ꎬ在此期间依赖共生真菌提

供稳定、持久的 Ｃ 源ꎮ 因此ꎬ各地的地生兰往往与

菌根真菌形成高特异性的菌根关系ꎬ表现为大多

数地生兰均与胶膜菌属菌群共生ꎬ如竹叶兰属

( Ａｒｕｎｄｉｎａ ) 植 物 ( Ｍｅｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９ )、 杓 兰 属

(Ｃｙｐｒｉｐｅｄｉｕｍ)植物(Ｙｕａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１０)等地生兰的

优势共生菌群主要是胶膜菌属菌群ꎮ 更为重要的

是ꎬ胶膜菌不仅是兰科植物菌根真菌区系组成中

的绝对优势类群ꎬ还是一类重要的兰科植物共生

萌发真菌(Ｒａｆｔｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１６ꎻ陈娟等ꎬ２０１７)ꎮ 因

此ꎬ瘤菌根菌属菌群可能在毛唇芋兰种子萌发和

球茎生长发育过程中起到至关重要的作用ꎬ但更

多证据还有待真菌共生萌发实验进一步确证ꎮ 此

外ꎬ瘤菌根菌属真菌在两地主根中的丰度均比走

茎高ꎬ这可能与主根生长周期长、走茎生长周期短

且侧重于生殖生长的特点有关ꎮ
真菌群落的组成和丰度对植物生态系统的功

能调节具有重要作用ꎬ其中核心真菌组和关键物

种的贡献一直是真菌生态学领域的研究热点(熊

丹等ꎬ２０２０)ꎮ 本研究基于 ＦＵＮＧｕｉｌｄ 数据库ꎬ对大

新和龙州两地的毛唇芋兰根系和根际土壤中真菌

的主要 ＯＴＵ 进行了功能预测分析ꎬ结果发现共生

型(Ｓｙｍｂｉｏｔｒｏｐｈ)是两地毛唇芋兰主根和走茎中真

菌群落最主要的营养类型ꎬ相对丰度分别为 ６３％
和 ９２％(龙州)、３６％和 ６０％(大新)ꎬ其他营养类

型如病理寄生－腐生－共生( Ｐａｔｈｏｔｒｏｐｈ￣Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ￣
Ｓｙｍｂｉｏｔｒｏｐｈ)、病理寄生(Ｐａｔｈｏｔｒｏｐｈ)和病理寄生－
共生( Ｐａｔｈｏｔｒｏｐｈ￣Ｓｙｍｂｉｏｔｒｏｐｈ)的真菌群落则比较

少ꎬ相对丰度均少于 ２％ꎻ两地的根际土壤真菌群

落的营养类型基本类似ꎬ其中大新病理寄生－腐生－
共生的相对丰度占 １７％、腐生和共生约占 ４％ꎬ龙
州共生和病理寄生－腐生－共生的相对丰度分别占

１４.４３％和 １３.３１％ꎮ 从功能类型上分析ꎬ两地毛唇

芋兰均主要由外生菌根( ｅｃｔｏｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ)功能群构

成ꎬ并且以瘤菌根菌属真菌群为核心真菌组ꎻ其他

功 能 群 包 括 未 定 义 腐 生 菌 群 ( ｕｎｄｅｆｉｎｅｄ
ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ)、动物病原菌(ａｎｉｍａｌ ｐａｔｈｏｇｅｎ)、丛枝菌

根( ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａ)、内生菌根 －植物病原

菌－ 未 定 义 腐 生 菌 群 ( Ｅｎｄｏｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ￣Ｐｌａｎｔ
Ｐａｔｈｏｇｅｎ￣Ｕｎｄｅｆｉｎｅｄ Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ) 等ꎬ它们的相对丰

度均比较低ꎬ这反映了毛唇芋兰根内和根际真菌

的多样性ꎮ
本研究结果发现ꎬ两地毛唇芋兰根际土壤中

的 ＯＴＵ 总数均比根中的高ꎬ同时两地根际土壤和

根中也存在共同的 ＯＴＵꎮ 这表明兰科植物根际

土壤中的真菌类群要多于根中ꎬ并且两地兰科植

物根际土壤和根中存在相同的真菌群落ꎮ 蒋玉

玲等(２０１９)在研究绶草等 ９ 种兰科植物过程中

也发现类似的结果ꎬ认为兰科植物根际真菌的组

成要比根中真菌的组成更复杂ꎮ 大新和龙州两

地毛唇芋兰根际土壤的优势菌门组成与含量存

在显著差异ꎬ前者的优势菌门为子囊菌门ꎬ后者

为担子菌门ꎮ 在两地毛唇芋兰根中ꎬ子囊菌的物

种丰度存在显著差异ꎬ被孢霉门真菌在 ＬＺＺＧ 与

ＤＸＺＧ 之间的物种丰度存在显著差异ꎬ这些结果

表明毛唇芋兰根系真菌与根际土壤真菌的组成均

很丰富ꎬ但它们在不同部位及不同区域之间的真菌

组成、结构及相对丰度上存在一定的差异ꎮ 这种差

异与外界环境因子ꎬ如海拔高度(徐玲玲等ꎬ２０１９)、
土壤湿度、 酸碱度及营养条件 ( Ｏｇｕｒａ￣Ｔｓｕｊｉｔａ ＆
Ｙｕｋａｗａꎬ２００８ꎻＢｕｎｃｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１３ꎻＪａｃｑｕｅｍｙｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１５)和季风气候 (马雪亭等ꎬ２０１６) 及植被类型

２１４ 广　 西　 植　 物 ４３ 卷



(Ｌｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)等对兰科植物真菌群落组成的影

响有关ꎮ
总之ꎬ高通量测序等现代分子生物学技术为

高效、全面分析兰科植物毛唇芋兰根系共生真菌

组成提供了有效手段ꎬ也为进一步有针对性地分

离培养可培养的菌根真菌ꎬ用于研究兰科种子共

生萌发和菌根共生作用机制等提供了科学参考ꎬ
这对采用菌根技术解决毛唇芋兰濒危植物资源保

护和可持续利用具有非常重要的实践意义ꎮ 然

而ꎬ本研究虽然从毛唇芋兰根系和根际土壤中获

得大量的序列ꎬ但由于 ＮＣＢＩ 数据库比对数据的不

足ꎬ因此无法全部将这些生物信息解读出来ꎬ这对

本研究的全面分析产生了一定的干扰ꎬ这部分工

作还有待进一步完善ꎮ
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