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摘  要：【背景】根部真菌是影响植物幼苗存活、定植和生长的重要因子之一，但是苗圃培育

的幼苗根部真菌物种组成与生态学特性尚不清楚。【目的】研究苗圃培育的白木香(Aquilaria 

sinensis)与降香黄檀(Dalbergia odorifera)幼苗根部真菌群落谱系与生态型多样性，以及宿主植

物对根部真菌群落结构的影响。【方法】采集幼苗根尖样品提取基因组 DNA，用真菌通用引

物与丛枝菌根真菌(AMF)特异性引物扩增真菌 rDNA-ITS 区，经克隆、测序、序列分析鉴定真

菌。通过基于核酸与 Metadata 数据关联分析的 FUNGuild 软件，划分根部真菌的营养型和共

位群。采用非公制多维尺度分析法(NMDS)研究幼苗根部真菌群落物种组成差异与宿主植物物

种及形态指标的关系。【结果】白木香与降香黄檀幼苗根部真菌物种丰富，达 51 个 OTU；谱

系多样性较高，涉及毛霉菌门(Mucoromycota，51%)、子囊菌门(Ascomycota，43%)以及担子

菌门(Basidiomycota，6%)。这些根部真菌涉及不同的营养型与共位群，包括共生型真菌 29 种，

频度较高的如 Glomeromycetes sp. 2、Rhizophagus irregularis 等，二者均属于 AMF 共位群；腐

生营养型真菌 5 种，如 Talaromyces pinophilus、Rhizopycnis vagum 等；病原型真菌 2 种，是

Mycoleptodiscus sp.和 Fusarium phaseoli；还有 15 种其生态类型不确定。NMDS 分析结果表明，

宿主植物物种、株高、地径、叶面积对根部真菌群落物种组成的影响不显著。然而，株高对

AMF 群落的物种组成有较弱的影响。【结论】本苗圃条件下，土壤中本土性根部真菌繁殖体

较为充足，白木香与降香黄檀幼苗根部真菌群落谱系多样性较高，多种营养型与共位群的根部

真菌共存；此外，采用真菌通用引物对 ITS1F/ITS4 研究根部真菌群落物种多样性时，AMF 多

样性可能会被极度低估。 
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Comparison of phylogenetic diversity and ecological types of 
root-associated fungi on Aquilaria sinensis and Dalbergia  

odorifera seedlings in an endangered plant restoration  
nursery of Hainan Island 
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Abstract: [Background] Root-associated fungi (RAF) are essential for seedling survival, establishment 
and growth. However, little is known about the identity and ecological characteristics of RAF 
naturally established on seedling roots. [Objective] To reveal phylogenetic diversities and ecological 
types of RAF naturally established on nursery grown seedling of Aquilaria sinensis and Dalbergia 
odorifera and to evaluate the host effects on RAF community structuring. [Methods] Root samples 
were collected to extract DNA, from which fungal ITS region was amplified, cloned and sequenced 
by using both universal and specific fungal primer pairs. Phylogenetic placements of fungi were 
inferred by ITS sequence analysis. The putative trophic modes and guilds of RAF were assigned by 
functional analysis with the FUNGuild software. Effects of plant species, height, basal diameter and 
leaf area on root-associated fungal species composition were determined by non-metric 
multidimensional scaling (NMDS) analysis. [Results] A. sinensis and D. odorifera seedlings grown 
in nurseries were naturally colonized by a highly diverse suite of RAF, including Mucoromycota 
(51%), Ascomycota (43%) and Basidiomycota (6%). These RAF can be assigned to multiple trophic 
modes and guilds including symbiotroph (29 species) representing by Glomeromycetes sp. 2, 
Rhizophagus irregularis, and saprotroph (5 species) representing by Talaromyces pinophilus and 
Rhizopycnis vagum. In addition, two fungal species, Mycoleptodiscus sp. and Fusarium phaseoli 
were assigned to pathotroph, while ecological characteristics of 15 species are unclear. NMDS 
analysis indicated that the effects of host plant species, plant height, basal diameter and leaf area of 
seedling on root-associated fungi were not significant. However weak effect of plant height was 
found in Arbuscular mycorrhiza fungi fungal community. [Conclusion] The RAF inoculum is high in 
culture media of this nursery that seedlings were associated with phylogenetically distant and 
multiple trophic modes and guilds of fungi. Diversity of AMF might be underrepresented when 
universal primers such as ITS1F/ITS4 were applied to investigate the diversity of RAF community. 

Keywords: Root-associated fungi, Valuable indigenous tree species, Phylogeny, Ecological type, Seedling  

根部真菌(Root-associated fungi，RAF)是指生长

在植物根系组织内部、根表、根外的真菌总称，该

类真菌能直接或间接对植物产生中性、有益或有害

的效应[1]。RAF按其营养特性可分为共生型、腐生

型和病原型真菌。共生型 RAF 主要包括菌根真菌

和内生真菌。丛枝菌根真菌(Arbuscular mycorrhiza 

fungi，AMF)是最普遍的共生型 RAF，最新分类系统

将其分类地位由原来的球囊菌门(Glomeromycota)降

为球囊菌亚门(Glomeromycotina)，并划归到毛霉菌

门(Mucoromycota)[2]。AMF 能与 90%以上的有花

植物共生，促进植物对土壤养分尤其是磷的吸收，

进而调节植物生长及抗逆性[3]。内生真菌是共生型

RAF 的又一大类群，生活在植物组织内，不引起植

物组织产生明显病症，能产生具有生理活性的物质，

促进或抑制植物生长[4]。腐生真菌也是 RAF中的重

要类群，它能分解根系的老废及死亡组织供植物利

用，并对幼苗期的病原型真菌有拮抗作用[5]。病原

型 RAF 在苗圃幼苗根部被频繁检测到，它不仅影



张琪等: 海南濒危树种保育圃白木香与降香黄檀幼苗根部真菌谱系与生态型多样性比较 1037 

 

Tel: 010-64807511; E-mail: tongbao@im.ac.cn; http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

响幼苗在苗圃中的死亡率，也极大地影响幼苗出圃

后的存活率[6]。真菌是异养生物，依赖植物的光合

产物提供营养。因此，真菌的生长繁殖和植物之间

关系非常密切[7]，尤其是对共生型的菌根真菌而言，

宿主植物物种是真菌群落构建的主要驱动因子[8]。 

真菌核糖体内转录间隔区(Internal transcribed 

spacer，ITS)是综合性能较为优越的真菌 DNA 条

形码序列，适合真菌群落物种多样性研究[9]。真菌

通用引物 ITS1F/ITS4 及其改良的系列引物能扩增

多类真菌，如子囊菌、担子菌以及 AMF，被广泛

应用于环境真菌检测。然而，采用真菌通用引物检

测到的 RAF群落中，AMF的物种数偏低，如蔷薇

属植物群落检测到的 31 种 RAF 中，AMF 仅有    

5种[10]；日本温带森林 31种非外生菌根植物检测到

的 268种 RAF中，仅有 10种为 AMF[11]。采用 AMF

特异性引物的研究却显示，根部 AMF多样性极高，

如泰国热带橡胶园中仅从橡胶树和木薯根系上检

测到的 AMF分别可达 95种和 87种，单株上检测到

的 AMF平均物种数分别为 18种和 23种[12]。因此，

通用引物虽然能更全面地揭示根部真菌的谱系组

成，但却可能会低估 RAF群落中的 AMF多样性。 

瑞香科植物白木香(Aquilaria sinensis)和豆科

植物降香黄檀(Dalbergia odorifera)均为海南珍贵

乡土树种，为满足市场对珍贵乡土树种的需求，海

南大力开展珍贵乡土树种的人工育苗工作，每年

培育的白木香和降香黄檀幼苗分别约 1 000万株和

1 500万株。苗期是植物生长最脆弱的阶段，有研

究者发现接种菌根真菌能有效促进幼苗的生长[13]。

然而有研究表明，幼苗出圃移栽后，在新环境因子

的驱动下，人工接种的真菌会随时间迁移逐渐被本

土性真菌取代[14]。因此，本土性真菌繁殖体是苗

圃幼苗可持续的侵染源。当前尚不清楚苗圃条件

下，未接种真菌的土壤介质中是否有真菌繁殖体侵

染幼苗根系，以及不同宿主植物幼苗的根部真菌群

落物种组成是否存在差异。本研究采用真菌通用引

物与 AMF特异性引物进行研究来揭示三亚苗圃白

木香和降香黄檀幼苗 RAF谱系多样性，并应用基于

Metadata关联的方法研究 RAF的生态学特性，以及

非公制多维尺度分析(Non-metric multidimensional 

scaling，NMDS)研究宿主植物对 RAF群落物种组

成的影响。此外还探讨引物选择、测序深度对揭示

RAF 群落物种多样性的潜在影响。研究结果对热

带地区珍贵乡土树种育苗、种群恢复、资源保护与

利用有重要的理论与实践意义。 

1  材料与方法 

1.1  试验地及基本情况 

海南濒危树种保育圃是三亚林业科学研究院

的科研苗圃，位于海南省三亚市南部的天涯区凤凰

片区内(E113°02′，N28°06′)，占地约 46 hm2，为海南

岛最大的热带珍稀濒危树种种质资源库。本苗圃地

处热带海洋季风性气候区，年平均气温为 25.4 °C，

气温最高月为 7月，平均气温为 28.4 °C；气温最

低月为 1月，平均气温为 21.0 °C。极端气温最高

35.9 °C，最低 5.1 °C。全年日照时数达 2 563 h，

光照充足，全年有 300 d以上艳阳高照。年降雨量

在 600−2 000 mm，6−10月为雨季，降水量约占全

年的 90%，11 月至翌年 4 月为旱季。本区母岩为

花岗岩，土壤属沙壤性砖红壤，土层深厚。苗圃内

地势平坦，平均海拔 5−8 m。本研究中白木香与降

香黄檀的育苗介质为排水良好的砂质土壤，其土壤

pH为 7.2−7.4，养分含量为：铵态氮 16.33±6.30 mg/kg，

速效磷 19.85±2.38 mg/kg，速效钾 19.53±4.05 mg/kg，

有机质 10.50±0.40 g/kg。 

1.2  主要试剂和仪器 

Taq 聚合酶、DNA 纯化试剂盒，北京艾德莱

生物科技有限公司；Escherichia coli DH5α感受态

细胞、pMD19-T载体，宝生物工程(大连)有限公司。

高通量多样品组织研磨仪，南京先欧仪器制造有限

公司；PCR 扩增仪，力康生物医疗科技控股有限

公司；电泳仪，北京君意东方电泳仪器设备有限公

司；紫外凝胶成像系统，北京五洲东方科技发展有

限公司。 

CTAB缓冲液配方：0.1 mol/L Tris-HCl，pH 8.0；
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0.02 mol/L EDTA，pH 8.0；1.4 mol/L NaCl，2% CTAB 

(质量体积比)。 

1.3  样品采集与处理 

试验所用白木香与降香黄檀幼苗为 2015年播

种于育苗钵的，苗龄 1.5年，外观健康，叶色浓绿、

无明显病虫害。幼苗株高、地径、叶面积等形态学

指标见表 1。沿苗圃东西方向以 200 m以上间隔距

离取白木香与降香黄檀幼苗各 3株，去除根围育苗

介质，取出完整的根系，用流水洗净根系表面附着

的土壤等杂质，再以无菌水清洗 2遍。以每株幼苗

根颈部为中心，沿根系的 10个不同方向各剪下 2段

长约 1 cm的最末一级侧根的根段，再以无菌水清

洗 2遍，置于灭菌的滤纸上吸干多余的水分，将每

个方向的根尖转移到一个 2 mL离心管中，向管中

加入 50 μL CTAB提取缓冲液，放置于−80 °C保存。 

1.4  真菌分子检测 

1.4.1  DNA 提取 

取出冷冻的 60 份根尖样品(单份根尖样品重

量为 6.25±0.85 mg)，参考黄彩微等的方法提取根

系总 DNA[15]。具体步骤如下：用高通量组织研磨

仪研磨根尖组织至匀浆状，向离心管中加入 650 μL 

CTAB提取缓冲液，置于 65 °C水浴 1 h (每 15 min

振摇一次)。取出离心管，加入等体积的氯仿:异戊

醇(24:1，体积比)摇匀，室温下 12 000 r/min离心   

8 min，吸取上清液，重复操作 1次。将上清液转

移到 1.5 mL离心管中，加入 2倍体积的冰无水乙

醇，置于−20 °C沉淀过夜。将过夜的离心管取出，

室温下 12 000 r/min 离心 8 min，弃上清液， 

 
表 1  白木香与降香黄檀幼苗形态指标 
Table 1  Morphological indices of Aquilaria sinensis and 
Dalbergia odorifera seedlings 

形态指标 

Morphological indices 

白木香 

Aquilaria sinensis 

降香黄檀 

Dalbergia odorifera

地径 

Ground diameter (cm) 

0.90±0.26 0.53±0.08

株高 

Plant height (cm) 

64.00±14.42 48.00±3.46

叶面积 

Leaf area (cm2) 

19.69±3.69 12.84±1.47 

加 75%乙醇 500 μL润洗 2次，将沉淀物放入 60 °C

烘箱烘干，最后向 DNA沉淀中加 20 μL无菌双蒸

水溶解，置−20 °C保存备用。 

1.4.2  ITS 扩增 

以真菌通用引物 ITS1F (5′-CTTGGTCATTTA 

GAGGAAGTAA-3′)和 ITS4 (5′-TCCTCCGCTTATT 

GATATGC-3′)扩增真菌的 ITS区。PCR反应体系：

模板 DNA (15–110 ng/μL) 1 μL，dNTPs (2.5 mmol/L) 

1 μL，10×PCR缓冲液 2.5 μL，ITS1F与 ITS4引物

(10 μmol/L)各 1 μL，1.5 U Taq DNA聚合酶，ddH2O

补足 25 μL。PCR反应条件：95 °C 5 min；95 °C   

40 s，55 °C 40 s，72 °C 55 s，30个循环；72 °C    

10 min。对于 AMF，采用 Nested PCR法扩增 AMF

的 ITS 区，即第一轮 PCR 采用 AMF 特异性引物

SSUmAf (5′-TGGGTAATCTTTTGAAACTTYA-3′；

5′-TGGGTAATCTTRTGAAACTTCA-3′)和 LSUmAr 

(5′-TCGCTCTTCAACGAGGAATC-3′；5′-TATTGT 

TCTTCAACGAGGAATC-3′；5′-TATTGCTCTTNA 

ACGAGGAATC-3′)，扩增区域涵盖 28S 大亚基

(LSU) rDNA部分区域、完整的 ITS区以及 18S小

亚基(SSU) rDNA的部分区域。这套引物可以扩增

当前已知的 AMF所有类群[16]。PCR反应体系：模

板 DNA (15–110 ng/μL) 1 μL，dNTPs (2.5 mmol/L) 

1 μL，10×PCR缓冲液 2.5 μL，SSUmAf与 LSUmAr

引物(10 μmol/L)各 1 μL，1.5 U Taq DNA聚合酶，

ddH2O补足 25 μL。PCR反应条件：94 °C 5 min；94 °C 

40 s，60 °C 45 s，72 °C 2 min，30个循环；72 °C     

15 min。再以本轮 PCR的扩增子为模板，用真菌通

用引物对 TIS1F/ITS4 进行第二轮扩增，得到 AMF

的 ITS区扩增产物。最后分别将 PCR产物在 1.5%的

琼脂糖凝胶上电泳，用凝胶成像仪观察、拍照。 

1.4.3  PCR 产物克隆及测序 

每株幼苗独立扩增 10份样品，所获 PCR产物

混合后切胶纯化。将回收的 PCR 产物作为外源

DNA克隆到 pMD19-T载体，在 16 °C连接过夜，

用 E. coli DH5α感受态细胞进行转化。6株幼苗、

2 类引物共构建 12 个克隆文库，从每个真菌克隆
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文库中随机挑选 48 个呈白斑的克隆，用引物对

ITS1F/ITS4扩增；PCR产物在 1.5%的琼脂糖凝胶

上电泳检测。电泳检测呈阳性的 PCR 产物委托生

工生物工程(上海)股份有限公司测序。 

1.5  真菌 ITS 序列分析 

在 Bioedit (Version 7.2.5) 中 对 真 菌 的

ITS1-5.8S-ITS2 全序列进行编辑，使用 ClustalX 

(Version 2.1.0)进行比对，用Mothur (Version 1.0.0)划

分真菌 OTU。AMF的 ITS序列一致性(Identity)≥92%

的真菌被视为同一个分类单元 (Operational 

taxonomical unit，OTU)[17-18]，AMF 以外的真菌

ITS 序列一致性≥97%视为同一 OTU[19-20]，在

NCBI数据库中检索与 OTU代表序列亲缘关系最

近的真菌序列，推断真菌的分类地位。所有 OTU

代表序列提交 NCBI，已添加至 GenBank数据库中，

序列号为 KY965393–KY965443。 

1.6  数据分析 

采用基于核酸与 Metadata 数据关联分析的

FUNGuild 软件[21]，将 2 种植物的 RAF 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)以及介于 2 种或几种营养型的过

渡型；共位群包括杜鹃花菌根真菌、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[22]。构建真菌-植物相互作用的

0,1矩阵，对 2种宿主植物与 2种引物组合的克隆

文库中真菌的谱系进行聚类以比较其谱系组成差

异。采用 NMDS的方法研究幼苗 RAF群落物种组

成差异(Bray-Curtis distance)与宿主植物物种、形态

学指标(株高、地径、叶面积)的关系。 

2  结果与分析 

2.1  白木香与降香黄檀幼苗根部真菌的谱系与

生态类型 

2种引物的扩增子构建的RAF克隆文库共12个，

从中筛选出 576个克隆用于测序。其中，真菌通用引

物对应的克隆文库获得 79条有效真菌序列和 165条

植物序列，划分为 28个真菌 OTU；AMF特异性引

物对应的克隆文库获得 256条有效真菌序列，划分

为 24个 OTU (表 2)。从白木香幼苗检测到的 RAF

有 4 类，分别为球囊霉纲(Glomeromycetes)、粪壳菌

纲(Sordariomycetes)、座囊菌纲(Dothideomycetes)和伞

菌纲(Agaricomycetes)。物种最丰富的是球囊霉纲，

共 14 种(54%)；其次为粪壳菌纲 6 种(23%)。在目

水平上，球囊霉目(Glomerales)物种最丰富，占 38%；

其次为格孢腔菌目(Pleosporales)，占 12% (图 1)。

降香黄檀幼苗 RAF有 5类，物种数由高到低依次

为球囊霉纲 14 种(52%)、粪壳菌纲 10 种(37%)、

座囊菌纲 1 种(4%)、伞菌纲 1 种(4%)及散囊菌纲

(Eurotiomycetes) 1 种(4%)；在目水平上，球囊霉目

(Glomerales)的真菌物种最丰富，占 22%；其次为格

孢腔菌目(Pleosporales)，占 7% (图 1)。白木香与降香

黄檀幼苗的共有真菌仅 2种，Glomeromycetes sp. 2

和 Rhizophagus irregularis。其中，Glomeromycetes 

sp. 2被检测到的频度最高，在 83%幼苗根部均被

检测到；R. irregularis在 33%幼苗根部被检测到。

仅在白木香或降香黄檀幼苗根部检测到的真菌分

别为 24与 25种(图 2)。 

采用 FUNGuild 软件分析 RAF 的生态类型，

结果表明，2 种植物幼苗的 RAF 群落中，物种最

丰富的是共生型真菌，主要包括球囊菌纲的 26种

真菌以及伞菌纲的 3种真菌，前者是公认的 AMF，

后 3种真菌(Ceratobasidium sp. 1、Ceratobasidium sp. 

2和 Ceratobasidium sp. 3)被确定为外生菌根真菌；

腐生真菌是 2种幼苗 RAF群落中第二大类群，共

5种，分别为 Conlarium sp.、Rhizopycnis vagum、

Talaromyces pinophilus 、 Thielavia terricola 、

Trichoderma virens；此外，还有 2种真菌分别被确

定为病原型真菌(Mycoleptodiscus sp.)和病原-腐生

过渡型真菌(Fusarium phaseoli) (表 2)。白木香幼苗

RAF 至少包括 2 种生态类型：共生型和腐生型，

各占 62%和 8%；降香黄檀幼苗 RAF至少包括 4种

生态类型：共生型、腐生型、病原型、病原-腐生

过渡型，各占 56%、11%、4%和 4% (图 3)。 
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图 1  白木香与降香黄檀幼苗根部真菌类群在纲、目水平上的组成比较 
Figure 1  Compositional differences of root-associated fungi grouped by Class or Order between Aquilaria sinensis and 
Dalbergia odorifera seedlings 
 

 

2.2  宿主植物对幼苗根部真菌群落物种组成的

影响 

采用 NMDS分析的结果表明，对于整个 RAF

群落而言，宿主植物的物种、叶面积、株高、地径

均对真菌群落的物种组成没有明显的影响(表 3)。

对于 AMF群落而言，虽然宿主植物的物种、叶面积、

地径对 AMF群落的物种组成也没有明显的影响，

但是群落的物种组成沿NMDS1与NMDS2轴的变异

量中，有 79%的变异量可以通过幼苗株高的差异

解释，只是这一效应相对较弱(NMDS，P=0.082) 

(表 3，图 4)。 

2.3  引物与测序深度对揭示植物根部真菌群落

的影响 

真菌通用引物既能检测到子囊菌门真菌(22种)，

又能检测到担子菌门真菌和 AMF (各 3种)，而 AMF

特异性引物仅能检测到毛霉菌门真菌，但物种数多

达 24种，并且真菌通用引物与 AMF特异性引物检

测到的共有AMF仅有 1种(Glomus sp. 1)相同(图 5)。 

基于克隆数的 RAF 物种累积曲线显示，采用

真菌通用引物在单株幼苗根部检测到的真菌物种

数介于 3−7种，当检测到的 RAF序列克隆数达到

40个以上时，真菌物种数增加的趋势变平缓；而

AMF 特异性引物在单株幼苗根部检测到的真菌

物种数介于 4−7种，当检测到的 RAF测序克隆数

达到 30个以上时，真菌物种数增加的趋势即变平

缓(图 6)。 

3  讨论与结论 

根部真菌是影响植物幼苗存活、定植和生长的

重要因子之一[23]。因此，揭示苗圃育苗的土壤介

质中本土性的 RAF 谱系与功能多样性，对热带地

区珍贵乡土树种育苗、种群恢复、资源保护与利用

有重要的理论和实践意义。 

3.1  苗圃白木香与降香黄檀幼苗 RAF 谱系和功

能多样性 

从 2种植物幼苗根部检测到的 RAF谱系多样

性高，包括担子菌门、子囊菌门、毛霉菌门真菌，

并且这些真菌的生态类型较丰富，有腐生型也有

共生型，这一结果表明，海南濒危树种保育圃育

苗中普遍采用的土壤介质中存在较多的本土性真

菌接种源。以 AMF为代表的共生型真菌是白木香

与降香黄檀幼苗 RAF群落中物种最丰富的类群， 
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图 2  丛枝菌根真菌专性与真菌通用引物扩增的白木香与降香黄檀幼苗根部真菌谱系组成聚类图 
Figure 2  Phylogenetic clustering of root-associated fungi of Aquilaria sinensis and Dalbergia odorifera seedlings revealed 
by AMF specific and fungal universal primer pairs 
注：灰色与天蓝色分别对应相互作用的有/无(1/0). 

Note：Grey and sky blue represent presence and absence (1/0) of interaction between plant and fungus. 
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图 3  白木香与降香黄檀幼苗根部真菌生态类型组成比较 
Figure 3  Comparison of ecological types of root-associated 
fungi associated with Aquilaria sinensis and Dalbergia 
odorifera 

 

如 Glomus sp. 1和 Rhizophagus irregularis等，这

类菌根真菌可能促进这 2 种植物幼苗的养分吸收

与环境适应性[3]。以子囊菌门为主的腐生型真菌在

白木香与降香黄檀幼苗 RAF 群落中也较常见，如

Trichoderma virens与 Talaromyces pinophilus。这

2 种真菌分别在瑞典森林苗圃与埃及农田中被检

测到，并且前者对病害可能有拮抗作用[5]，后者能

产生 β-葡萄糖苷水解酶促进有机质分解[24]。本研

究中，83%以上的幼苗根部同时检测到共生型与腐

生型真菌。有研究表明人工接种腐生真菌有效地

促进了 Pinus radiata 幼苗生长，而且同时接种腐

生真菌与菌根真菌效果更好[25]。因此，本研究中

同株幼苗根部 2 种生态类型的真菌共存可能对幼

苗养分吸收有积极的作用。本研究从降香黄檀幼

苗根系检测到少量的病原型真菌，如子囊菌门的 

 
 

图 4  植物物种、地径、株高、叶面积对丛枝苗根真菌

群落影响的非公制多维尺度分析排序图 
Figure 4  Non-metric multidimensional scaling (NMDS) 
ordination biplot based on the occurrences of AMF, plant 
species, basal diameter, height and leaf area 

 

 

 
 

图 5  真菌通用引物与丛枝菌根真菌特异性引物检测到

的各类真菌物种丰富度比较 
Figure 5  Comparison of species richness of different 
fungal groups detected by using universal and AMF 
specific primer pairs 

 
表 3  宿主植物物种与形态指标对根部真菌群落结构影响的非公制多维尺度分析 

Table 3  Non-metric multidimensional scaling (NMDS) of effects of plant species and morphological characters on 
root-associated fungi community structures 

形态指标 

Morphological characters 

Community by fungal universal primer Community by AMF specific primer 

NMDS1 NMDS2 R2 P NMDS1 NMDS2 R2 P 

地径 Ground diameter −0.516 0.856 0.52 0.385 −0.747 −0.664 0.56 0.254 

株高 Plant height −0.842 0.539 0.10 0.857 −0.464 −0.885 0.79 0.082 

叶面积 Leaf area −0.653 −0.757 0.42 0.571 −0.095 −0.995 0.39 0.491 

植物物种 Plant identity −0.985 −0.171 0.66 0.613 0.182 −0.983 0.14 0.805 
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图 6  基于克隆数的单株幼苗根部真菌物种累积曲线 
Figure 6  Accumulation curves of fungal species based on the number of clones of root-associated fungi of individual 
seedling 
注：A：真菌通用引物扩增；B：丛枝菌根真菌特异性引物扩增. 
Note: A: Amplified by fungal universal primers; B: Amplified by AMF specific primers. 
 
 

Mycoleptodiscus sp.和 Fusarium phaseoli。虽然在热

带森林中病原真菌对植物群落的密度制约是维持

热带森林生态系统物种多样性的重要机制之一[26]，

但是对于苗圃育苗而言，病原型的 RAF 具有致幼

苗生长不良或死亡的风险，并且会影响树苗的移栽

成活率[6]。热带地区雨季高温高湿，容易导致病害

盛行，因此有必要在幼苗移栽前对根部病原真菌进

行监测。 

当土壤中真菌繁殖体不足时，人工接种根部真

菌成为培育健康优质苗木的技术措施之一[13,27]，然

而人工接种的真菌会随着时间迁移逐渐被本土性

真菌取代，如将担子菌门真菌接种到幼苗，后期生

长中检测到的真菌却以子囊菌为主[14]。因此，苗

圃土壤介质中本土性真菌繁殖体才是幼苗的可持

续侵染源[3]。在幼苗出圃前对其根部真菌状况进行

全面监测，将有助于形成完善的育苗技术体系，并

采取合理的育苗管理措施。 

3.2  宿主植物对 RAF 群落物种组成的影响 

有较多的研究表明，宿主植物物种与环境因子

共同驱动 RAF 群落的物种组成[7-8]，但是本研究

NMDS 分析的结果表明，宿主植物物种、株高、

地径、叶面积对 RAF群落物种组成的影响不显著，

真菌群落物种组成的变异(Variance)在宿主种间与

种内均较大。这一结果可能是由于本苗圃条件下，

真菌繁殖体分布的空间异质性造成。值得注意的

是，当仅考虑 AMF群落时，宿主植物幼苗的株高

对 AMF群落的物种组成有轻度影响。可能是由于

AMF 为专性共生，对宿主植物的依赖相对于其它

类群的真菌更大[8]。真菌群落的物种组成是一系列

环境因子驱动的结果，气候[22]、土壤有机质和养

分含量[28-29]均会影响真菌群落的组配。因此，幼苗

移栽后，在新环境因子的驱动下 RAF 群落将如何

变化，值得进一步研究。 

3.3  引物和测序深度对揭示 RAF 群落多样性的

影响 

自然生态系统中，AMF与 90%以上的有花植

物共生，采用 AMF专性引物的研究发现，仅单株

植物根系上就能检测到 20种以上的 AMF[12,30]，然

而使用真菌通用引物检测植物 RAF 群落组成时，

AMF 物种数所占比例极低 [10-11]。本研究通过对

AMF 专性引物与真菌通用引物的比较研究证实，

真菌通用引物虽然能更全面地揭示根部真菌的谱

系组成，却可能低估 RAF群落中的 AMF多样性。

这一结果的可能原因是：(1) AMF的 DNA模板与

真菌通用引物序列的匹配性差。然而，本研究中以

AMF特异性引物的第一轮扩增子为模板，真菌通用
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引物扩增到的 AMF种类极为丰富。因此，模板与引

物的匹配性不是导致这一现象的原因。(2) 特定真

菌的基因组 DNA 在总 DNA 中的相对浓度，决定

其竞争性地与引物结合的能力[15]。从根系提取的

总 DNA中，AMF基因组 DNA相对浓度较低，即

使采用 AMF专性引物，第一轮的扩增子量不足以

在电泳中被检测到[16]。本研究采用 Nested PCR法，

将 AMF特异性引物与通用引物相结合进行扩增，

获得了多样性的 AMF、担子菌和子囊菌。因此，

根部真菌研究中，若同时采用真菌通用引物与

AMF特异性引物扩增 RAF，能更全面地揭示 RAF

群落物种组成。 

克隆文库中，被测序的克隆数是影响真菌群落

物种组成能否被完全反映的重要因素之一[31]。本

研究中，根部真菌的物种累积曲线显示，检测 48个

真菌克隆即能较全面地反映 2 种植物的单株幼苗

RAF克隆文库的物种组成。 
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