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摘  要：【背景】灯盏花(Erigeron breviscapus)是国内知名的传统中药材，但关于灯盏花内生真菌

多样性、群落结构和生态功能研究报道比较缺乏。【目的】探究灯盏花不同药用部位内生真菌多

样性、群落结构组成及生态功能。【方法】采用 ITS 序列的高通量测序技术对比研究云南道地药材

灯盏花根、茎、叶和花的内生菌群落结构及生物多样性差异，并利用 FUNGuild 数据库预测真菌群

落生态功能。【结果】12 个样品共获得 540 个操作分类单元(operational taxonomic unit, OTU)，分

属于 5 个门 22 个纲 55 个目 114 个科 188 个属。4 个不同药用部位共有的 OTU 数目仅占 14.45%，以

根部独有 OTU 最多。各组织均以子囊菌门和担子菌门为优势菌门；其中，根部以子囊菌门为主，花

部位以担子菌门为主。亚隔孢壳属(Didymella)为灯盏花植物的核心属，在各组织中均有分布；其余优

势属尚有线黑粉菌属(Filobasidium)、Cystofilobasidium、织球壳属(Plectosphaerella)，灯盏花 4 个

组织中优势属和特有属分布各不相同。α 多样性分析表明，根部内生真菌丰度显著高于其他组织，

但多样性方面组织差异不明显。PCoA 结果表明，根部菌落结构相对独立，而叶与茎中菌落结构较

为相似。利用 FUNGuild 数据库分析发现，腐生真菌在各组织中占比较高，并含有大量未知功能菌

群。【结论】灯盏花不同药用部位内生真菌群落组成存在明显差异，具有组织偏好。以上研究完

善了灯盏花内生真菌资源的生物信息，为灯盏花内生真菌资源的开发利用提供了理论依据。 
关键词：灯盏花；内生真菌；多样性；生态功能；高通量测序  
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Abstract: [Background] Erigeron breviscapus is a famous Chinese medicinal plant, while little 
is known about the diversity, community structure, and ecological roles of endophytic fungi 
(EF) in this plant. [Objective] To reveal the diversity, community structure, and ecological 
roles of EF in E. breviscapus. [Methods] The high-throughput sequencing of the ITS region was 
performed to profile the fungal community in the roots, stems, leaves, and flowers of        
E. breviscapus in Yunnan. FUNGuild was employed to predict the ecological functions of the 
fungi. [Results] A total of 540 operational taxonomic units (OTUs) were obtained from      
12 samples. All of the OTUs were assigned into 188 genera, 114 families, 55 orders, 22 classes 
of 5 phyla. Only 14.45% of OTUs were shared by the four medicinal parts, and the unique 
OTUs were the most in the roots. Ascomycota and Basidiomycota were the dominant phyla in all 
the samples. The EF in the roots and flowers were dominated by Ascomycota and Basidiomycota, 
respectively. Didymella was the dominant genus, existing in all the four organs. Other dominant 
genera were Filobasidium, Cystofilobasidium and Plectosphaerella. The dominant and unique 
genera of EF varied in the four organs of E. breviscapus. The alpha diversity analysis showed 
that the roots had the highest richness of EF, while there was no significant difference in the 
diversity of EF among the four organs. Principal coordinate analysis indicated that the EF had 
similar community structures between leaves and stems, while the composition of EF in roots 
was different. FUNGuild prediction revealed that saprophytic fungi accounted for a high 
proportion in the EF of different samples and contained a large number of undefined taxa. 
[Conclusion] The EF of E. breviscapus has significant differences in community structure 
among different organs and demonstrates organ specificity. The findings provide a theoretical 
reference for the further development and utilization of EF resources in E. breviscapus. 
Keywords: Erigeron breviscapus; endophytic fungi; species diversity; ecological role; 
high-throughput sequencing 
 

“植物全基因组理论”认为，每一植物个体

都是植物与微生物组成的生命共同体，植物与

微生物相互作用，驱动植物进化与演变[1-2]。内

生真菌定殖于植物内部，是植物-微生物系统的

重要组成部分[3]。它们参与宿主植物代谢，共

同塑造了复杂的植物代谢谱。内生真菌不仅能

代谢生成与宿主植物相同或相似的活性产物，

也能通过影响和调节药用植物次生代谢产物的

合成、含量及累积，直接或者间接地影响药用

植物活性物质的分布和含量[4]。内生真菌的次
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生代谢物复杂多样、骨架结构新颖，是天然药

物研究潜在的资源宝库[5]。 
灯盏花[Erigeron breviscapus (Vant.) Hand.- 

Mazz.]以全草入药，临床上主要用于心脑血管

疾病的治疗，每年市场销售额高达 5 亿元左右，

具有较高的药用和经济价值[6]。有关灯盏花的

研究主要集中于化学物质基础揭示、药理学研

究及基因组辅助分子育种等方面，关于其内生

真菌方面的研究目前仅限于可培养的种类[7-9]。

由于自然界绝大多数微生物(99%)尚不可培养，

导致其中蕴含的微生物暗物质 (microbial dark 
matter)和难以培养微生物信息的缺失，严重影响

对灯盏花内生真菌群落结构多样性的评估[10]。使

用宏基因组高通量测序技术方法分析微生物群

落结构是目前最重要、最迅速的菌群结构与功

能认识的方法之一[11]。通常使用真菌特异性引

物进行系统发育标记分子 (internal transcribed 
spacer, ITS)的扩增，并通过测定其序列来识别微生

物群落的物种组成，定量其丰度[12]。 
本研究采用 ITS 序列的高通量测序方法，

以云南产多年生成熟灯盏花为研究对象，通过

分析灯盏花内生真菌多样性、群落组成和功能

预测，初步阐明灯盏花内生真菌在不同植物组

织中的分布特征和生态功能，以期为后续发现

关键控制基因、挖掘天然产物合成基因簇、促进

微生物资源的深度开发与利用奠定理论基础。 

1  材料与方法 
1.1  材料 
1.1.1  样品采集 

灯盏花植物样品于 2022 年 1 月采自云南省

红河州泸西县灯盏花种植基地 (24°40′25″N, 
103°46′24″E)，选择 4 个灯盏花长势一致且处于

初花期的采样点，每个采样点取 10 株发育良好

的整株植物，根部带土置于冷链箱内带回实验

室，在 24 h 内处理样品。 
1.1.2  培养基、主要试剂和仪器 

试验所用培养基为马铃薯葡萄糖琼脂

(potato dextrose agar, PDA)培养基(g/L)：马铃薯

200.0，葡萄糖 20.0，蛋白胨 5.0，琼脂 20.0。 
HiPure Soil DNA 提取试剂盒，Magen 公司；

Q5® High-Fidelity PCR Kit ， New England 
Biolabs 公司；AxyPrep DNA 凝胶提取试剂盒，

Axygen Biosciences 公司。 
精密电子天平，上海菁海仪器有限公司；

电热恒温水槽，上海博迅实业有限公司；小型

台式高速冷冻离心机，Labogene 公司；电泳仪

和凝胶成像系统，北京市六一仪器厂；ABI Step 
One Plus 实时 PCR 系统，Life Technologies 公

司；Illumina NovaSeq 6000，Illumina 公司。 

1.2  样品处理 
用自来水洗净灯盏花植株后，将其分为根、

茎、叶和花等 4 个部位，每个部位设 3 个重复

组，分别标记为 R1−R3、S1−S3、L1−L3、F1−F3。
然后置于 75% (体积分数)乙醇中漂洗 3 min、无

菌水冲洗 3 次后，再置于 5% NaClO 溶液中漂

洗 2 min，无菌水冲洗 3 次，用无菌滤纸吸干水

分。利用组织印迹法和漂洗液检验法检验组织

块表面消毒是否彻底和一致。样品用铝箔纸包

好后，液氮冷冻保存，用于后续内生真菌总

DNA 的提取。 

1.3  ITS 文库构建及高通量测序 
采用 HiPure Soil DNA 提取试剂盒，参照说

明书提取灯盏花植物样本中总 DNA，用 0.8%琼

脂糖凝胶电泳检测其质量。选取真菌 ITS1‒ITS2
区进行扩增，所用引物为 ITS1F (5′-CTTGGTCA 
TTTAGAGGAAGTAA-3′)和 ITS2R (5′-GCTGCG 
TTCTTCATCGATGC-3′)[13]。使用Q5® High-Fidelity 
PCR Kit 进行 PCR 反应。PCR 反应体系：Q5 
High-Fidelity 2×Master Mix 12.5 µL，正、反向引
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物(10 µmol/L) 1.25 µL，dNTPs 终浓度 200 µmol/L，
DNA 模板 30 ng，ddH2O 补足 25 µL。PCR 反

应条件：95 ℃ 5 min；95 ℃ 1 min，60 ℃ 1 min，
72 ℃ 1 min，33 个循环；72 ℃ 7 min。PCR 扩

增产物通过 2%琼脂糖凝胶电泳检测，利用

AxyPrep DNA 凝胶提取试剂盒进行纯化，并使

用 ABI Step One Plus 实时 PCR 系统进行定量。

纯化后的扩增子根据标准操作在 Illumina NovaSeq 
6000 平台上进行双端测序，由广州基迪奥生物

科技有限公司完成。 

1.4  数据处理和分析 
原始数据通过 FASTP v0.18.0 进行过滤，

去除接头序列后，采取 FLASH v1.2.7 软件进行

拼接，参照 QIIME 软件分析流程过滤低质量碱

基[14]，基于 UCHIME 算法过滤嵌合体后得到高

质量的 reads 数，采用 UPARSE (v9.2.64)按≥97%
相似度聚类为 OTU。使用 R 语言 ggplot2 包

(v2.2.1)绘制物种丰度堆叠图、稀释曲线和秩-丰
度 (rank abundance)曲线。分别通过 R 语言

pheatmap 包(v1.0.12)、Venn Diagram 包(v1.6.16)

绘制物种丰度热图和韦恩图。选择 QIIME v1.9.1
计算 Shannon 指数、Simpson 指数、Chao1 指数

和 ACE 指数。基于 OTU 和物种丰度表，借助

R 语言 Vegan 包(v2.5.3)进行基于 Unweighted 
UniFrac 距离的主坐标分析(principal coordinates 
analysis, PCoA)。FUNGuild v1.0 用于推断内生

真菌的生态营养型和功能型[15]。测序原始数据

已上传至 NCBI，项目编号为 PRJNA901262。 

2  结果与分析 
2.1  灯盏花内生真菌测序结果分析 

来自灯盏花 4 个不同组织共计 12 个样品进

行 ITS 序列的高通量测序，共获得 raw reads    
1 553 799对(表 1)。原始下机数据进行双端拼接、

质量控制和嵌合体过滤后进行高质量数据统

计，共获得 1 549 371 对 clean reads。经过 overlap
组装共获得原始 tags 数目为 1 370 251，质控去

除嵌合体后获得高质量 tags 数目为 1 361 589，
样本有效数据在 78.14−93.75 之间，序列读长分

布在 211−474 bp 之间。测序数据 Q20 值不低于 

 
表 1  灯盏花内生真菌测序结果统计 
Table 1  The sequencing results of endophytic fungal communities in Erigeron breviscapus 
Sample Raw reads Clean reads Raw tags Clean tags Q20 (%) GC content (%) 
F-1 134 496 134 186 118 109 117 420 94.24 44.89 
F-2 129 738 129 458 115 722 115 074 94.67 44.01 
F-3 132 601 132 295 120 541 119 913 95.36 44.54 
L-1 120 257 119 878 101 058 100 416 92.98 47.15 
L-2 132 481 132 238 120 517 120 070 95.24 47.22 
L-3 136 268 135 847 115 914 115 270 93.32 46.95 
R-1 120 539 120 394 113 183 112 618 96.29 46.89 
R-2 137 132 136 919 129 026 128 513 96.35 46.17 
R-3 121 651 121 448 114 792 114 204 96.24 45.19 
S-1 126 281 125 581 103 602 102 872 92.05 45.67 
S-2 136 002 135 493 118 249 117 535 93.76 43.90 
S-3 126 353 125 634 99 538 98 781 90.98 45.72 
F、L、R 和 S 分别表示花、叶、根、茎；-1、-2 和-3 表示 3 个重复样品 
F, L, R and S represent flowers, leaves, roots and stems, respectively; -1, -2, and -3 represent triplicate samples. 
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90.98%，样本的 GC 含量在 43.90%−47.22%之

间(表 1)。 
样本稀释曲线间接反映样本中物种的丰富

程度，如图 1 所示为灯盏花不同组织样品稀释

曲线，各曲线表现为先急剧上升，之后随着测

序量的增加趋于平缓，表明各样品物种测序量

趋于饱和，测序深度已基本覆盖样品中的所有

物种。 
Rank-abundance 曲线可直观反映样本物种

多度和均匀度。图 2 结果显示，灯盏花根和茎

样品曲线相较其叶和花的曲线范围较宽且较平

缓，提示灯盏花根和茎中内生真菌丰度大于叶

和花，且物种分布比较均匀。 

2.2  灯盏花内生真菌 OTU 分析 
为探究灯盏花不同组织部位内生真菌的

OTU 共有和独有情况，通过维恩图分析发现，

12 个样品共得到 540 个 OTU，其中 4 个组织 

 

 
 
图 1  灯盏花内生真菌稀释曲线图   F、L、R、

S 分别表示花、叶、根、茎；Sobs：实际观测到的

物种数目 
Figure 1  Rarefaction curve of endophytic fungal 
communities in Erigeron breviscapus. F, L, R and S 
represent flowers, leaves, roots and stems, respectively; 
Sobs: Observed species. 

共有 OTU 数目为 78 个，花、叶、根和茎组织

中特有的 OTU 数目分别为 75、26、148 和 87 个

(图 3)。提示灯盏花不同组织器官中内生真菌 OTU
组成存在一定差异。各组织特有属方面，4 个组 

 

 
 
图 2  灯盏花内生真菌物种Rank-abundance曲线图   
F、L、R、S 分别表示花、叶、根、茎 
Figure 2  Rank-abundance curve of endophytic 
fungal communities in Erigeron breviscapus. F, L, R 
and S represent flowers, leaves, roots and stems, 
respectively. 
 

 
 

图 3  灯盏花不同组织 OTU 分布 Venn 图   F、L、
R、S 分别表示花、叶、根、茎 
Figure 3  Venn diagram describing the OTUs 
distribution across Erigeron breviscapus and their 
tissues. F, L, R and S represent flowers, leaves, 
roots and stems, respectively. 
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织共有属为 52 个，花、叶、根和茎组织中特有

属分别为 21、4、26 和 17 个。已知属中，花中

独有布勒掷孢酵母属 (Bullera) 、 球腔菌属

(Mycosphaerella)和 Hormonema 这 3 个菌属，

叶中独有淡领瓶霉属(Cadophora)、胶被盘菌属

(Crocicreas)这 2 个菌属，根中独有 Dactylonectria、
Thaumatomonas 和圆孢霉属(Staphylotrichum)这
3 个菌属，茎中独有葡萄座腔菌属(Neofusicoccum)、
斯氏格孢属(Spegazzinia)和栓菌属(Trametes)这
3 个菌属。这些菌属相对丰度均<1%。 

2.3  灯盏花内生真菌群落组成 
进一步将各组织部位的 OTU 代表序列进

行群落组成分析，这些序列分属于 5 个门 22 个

纲 55 个目 114 个科 188 个属。从物种分布堆叠

图来看，在门水平上(图 4A)，灯盏花不同组织

的内生真菌占优势的均为子囊菌门(Ascomycota)
和担子菌门(Basidiomycota)，但存在组织差异。

子囊菌门真菌在灯盏花的根中平均相对丰度高

达 92.99%，而在花中平均相对丰度仅占 31.62%。

担子菌门真菌在灯盏花的花中平均相对丰度达

68.33%，而在根中平均相对丰度仅为 4.86%。

除根中未分类的群落平均相对丰度达 1.66%外，

其余门平均相对丰度均小于 1%。 
在属水平上(图 4B)，灯盏花植物花中内生

真菌优势属为 Cystofilobasidium (32.50%)、线黑

粉菌属(Filobasidium, 29.36%)。在叶中优势属为 
 

 
 

图 4  灯盏花内生真菌群落在门(A)和属(B)水平上的分布   F、L、R、S 分别表示花、叶、根、茎 
Figure 4  Distribution of endophytic fungal communities at phylum (A) and genus (B) levels in Erigeron 
breviscapus. F, L, R and S represent flowers, leaves, roots and stems, respectively. 
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亚隔孢壳属 (Didymella, 58.12%)、织球壳属

(Plectosphaerella, 11.59%)。根中优势属则为未

分类菌属 (Unclassified, 34.87%) 、织球壳属

(29.19%)、亚隔孢壳属(22.83%)。茎中优势属为

线黑粉菌属(50.41%)、亚隔孢壳属(17.13%)。从

图 4B 可直观地看出，亚隔孢壳属在各个组织均

有分布，但主要定殖在灯盏花叶组织中。线黑

粉 菌 属 则 主 要 定 殖 于 花 和 茎 组 织 中 ， 而

Cystofilobasidium 主要定殖于花组织中。织球壳

属主要定殖于根和叶组织中，这些菌属均呈现

出明显的组织偏好。 
选取内生真菌相对丰度 Top30 的属绘制物

种分布热图并进行聚类分析(图 5)，结果显示在

属水平上，叶与茎样品可聚为一类，表现出相

似的群落结构，而根样品则相对独立，群落结

构与其他组织存在差异。 

2.4  灯盏花内生真菌多样性分析 
对灯盏花植物各组织中的内生真菌群落进

行 α 多样性分析，Chao1 指数和 ACE 指数主要

反映物种的丰度，而 Shannon 指数和 Simpson
指数综合体现物种的丰度和均匀度，数值越大，

多样性越高。采用 Tukey HSD (Tukey’s honestly 
significant difference)检验对各指数进行多重比

较，并通过绘制盒型图分析(图 6)。结果显示， 
 

 
 

图 5  灯盏花内生真菌在属水平上的群落结构分布热图   F、L、R、S 分别表示花、叶、根、茎 
Figure 5  Heatmap of endophytic fungal communities at genus level in Erigeron breviscapus. F, L, R and S 
represent flowers, leaves, roots and stems, respectively. 



 
赵祎等: 灯盏花内生真菌多样性、群落结构及生态功能预测 4819 

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

 
 
图 6  灯盏花内生真菌群落的 α 多样性分析   F、L、R、S 分别表示花、叶、根、茎，不同小写字母

表示多重比较 Tukey HSD 检验在 0.05 水平上存在显著差异，字母相同表示差异无显著性 
Figure 6  Alpha diversity index of endophytic fungal communities in Erigeron breviscapus. F, L, R and S 
represent flowers, leaves, roots and stems, respectively. Different lowercases indicate that there are 
significant differences in Tukey HSD test at 0.05 level. The same letter means no significant difference. 
 
花、茎和叶间的 ACE 指数及 Chao1 指数无显著差

异(P>0.05)，而根的 ACE 指数及 Chao1 指数明显

高于花、茎、叶(P<0.05)。比较 4 个组织的 Shannon
指数和 Simpson 指数，结果无显著差异(P>0.05)。
提示根部内生真菌丰度明显高于其他组织，但

根、茎、叶和花各组织间的多样性差异不显著。 
为深入理解不同组织样本群落组成的差异

性，在 OTU 水平进行主坐标分析(PCoA)，通过

降维方式寻找复杂样本中的主要样本差异距离

(图 6)。本研究基于样本间的 Unweighted UniFrac
数据结果绘制了 PCoA 图。结果显示，第一主

轴(PCo1)和第二主轴(PCo2)分别解释了 OTU 水

平真菌群落结构变化的 25.46%和 18.47%，两个

主轴合计解释了 43.93%的方差贡献率(图 7)。
四个组织样品分布于第 1、2、3 象限中，叶与

茎样品相对聚集于第 3 象限，而根样品明显聚

集于第 1 象限，提示叶、茎两个组织中内生真

菌菌群种类相似程度较高，而根样品与其他组

织样品菌群种类差异较大，群落结构相对独立。 

2.5  灯盏花内生真菌群落功能预测 
基于 FUNGuild 对灯盏花不同组织内生真

菌群落进行功能预测分析。如图 8 所示，灯盏 
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图 7  灯盏花内生真菌群落 PCoA 分析   F、L、

R、S 分别表示花、叶、根、茎 
Figure 7  The PCoA analysis of endophytic fungal 
communities in Erigeron breviscapus. F, L, R and S 
represent flowers, leaves, roots and stems, respectively. 
 
花不同组织中均存在一定比例的未分类菌落

(unassigned)，其平均相对丰度占比由高到低分

别为茎 (30.05%)> 根 (29.68%)> 花 (26.62%)> 叶

(24.58%)。其次，在各组织中平均相对丰度均超过

10%的功能群还有病理-腐生营养型(pathotroph- 
saprotroph)，其平均相对丰度占比由高到低分别为

叶(54.84%)>茎(23.90%)>根(23.83%)>花(15.54%)；
而腐生营养型功能群(saprotroph)在花和茎样品

中占有相对较高的比例，其平均相对丰度分别

达 55.97%和 42.73%。此外，病理-腐生-共生营

养型功能群(pathotroph-saprotroph-symbiotroph)
在根和叶样品中平均相对丰度分别为 42.77%和

11.00%。其余营养功能类群在各组织中占比均

较低，其平均相对丰度≤1%。 
对各组织样品中平均相对丰度超过 1%的

功能菌群进行详细的物种生态功能预测分类。

如图 9 所示，与前面分析结果一致，在灯盏花

植物各组织中均存在相当比例的未分类菌落

(unassigned)。灯盏花内生真菌中已鉴定出的主

要生态功能菌是动物病原菌-植物病原菌-未定义

腐生真菌 (animal pathogen-plant pathogen- 
undefined saprotroph)，在各组织中均有分布，且

以叶组织为主，其优势类群为亚隔孢壳属。具

有未定义腐生真菌(undefined saprotroph)生态功 
 

 
 

图 8  灯盏花内生真菌营养型组成   F、L、R、S 分别表示花、叶、根、茎 
Figure 8  Trophic modes of endophytic fungal communities in Erigeron breviscapus. F, L, R and S 
represent flowers, leaves, roots and stems, respectively. 
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图 9  灯盏花内生真菌群落 FUNGuild 详细分类   F、L、R、S 分别表示花、叶、根、茎 
Figure 9  FUNGuild detailed classification of endophytic fungal communities in Erigeron breviscapus. F, L, 
R and S represent flowers, leaves, roots and stems, respectively. 
 
能的线黑粉菌属，主要分布于花和茎中。具有

动物病原菌-内生菌-真菌寄生虫-植物病原菌-木
质腐生菌(animal pathogen-endophyte-fungal parasite- 
plant pathogen-wood saprotroph)生态功能的织球

壳属主要分布于叶和根中。值得注意的是，具

有 叶 腐 生 菌 (leaf saprotroph) 功 能 的 菌 群 为

Cystofilobasidium，主要分布于花中，虽叶中也

有定殖，但平均相对丰度仅有 3.74%。其余生

态功能群平均相对丰度占比均未超过 10%。 

3  讨论与结论 
云南是我国生物多样性最丰富的地区之一，

其中蕴藏许多珍稀、特有、古老的珍贵菌群。

本研究所用灯盏花采自云南省灯盏花主产地红

河州。该地区处于北回归线上，独特的土壤环

境和气候条件较适合种植出高质量的灯盏花

药材。“红河灯盏花”已被列为中国国家地理标

志产品。该药用植物中蕴含的内生真菌生物多

样性、群落结构及生态功能具有重要的研究

价值。 
灯盏花多样性方面，从 Rank-abundance 曲

线来看，灯盏花中内生真菌群落在根和茎中相

对丰富且分布均匀。从 OTU 注释的物种共有和

独有情况来看，4 个不同药用部位共有的 OTU
数目仅占 14.45%，而根部位的独有 OTU 数目

最多。与该结果一致，PCoA 分析结果表明，根

部位的内生真菌群落结构与其他组织相比具有

明显差异。叶与茎组织的内生真菌群落组成则

存在一定程度的相似性。这可能是由于地上部

分与地下部分定殖环境不同，造成根部内生真

菌群落结构相对独立[16]。另一方面，从植物解

剖学来看，叶与茎密切相连，形成了相似的定

殖环境，而叶与茎进化关系密切可能是内生真

菌群落来源相近的原因之一。多样性方面，α
多样性分析表明，根的 ACE 指数及 Chao1 指数

明显高于花、茎、叶，提示根部内生真菌丰度

高于其他地上部分。与本研究结果类似，前期

基于传统分离培养法发现从灯盏花根部位中分

离获得的内生真菌种群和数量均最多[7,9]。这可

能与根部周围环境有关，在根和土壤之间的交

界处存在许多凋落物(腐叶、枯枝)以及根际分泌

物(rhizosphere exudates)，它们为根际周围的真

菌提供充足的碳、氮和微量元素，有利于内生

真菌的定殖与繁衍[17]。 
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植物内生真菌群落结构受宿主种属、植物

组织器官及土壤类别、气候海拔等环境因素影

响而呈现多样性[18]。在诸多因素中，植物组织器

官在决定群落结构组成上具有重要意义[19]。本研

究中，灯盏花内生真菌群落组成分析表明，不

同灯盏花组织样品中，内生真菌优势门、属和

特有属不同，具有一定的组织特异性(图 4)。与

此结果一致，可培养法分离到的灯盏花内生真

菌种群数量分布也呈现组织专一性[7,9]。所不同

的是，可培养的灯盏花内生真菌群落中分离到

5 个目 7 个科 22 个属的内生菌，其中交链孢属

(Alternaria)、镰孢霉属(Fusarium)为灯盏花内生真

菌优势菌属[7,9]。本研究共注释到 55 个目 114 个

科 188 个属的内生菌，注释到的内生菌种群数

量远大于可培养的灯盏花内生真菌群落。其中

优势属则为亚隔孢壳属、线黑粉菌属和织球壳

属。尽管我们在灯盏花各组织样本中均注释到

Alternaria 和 Fusarium，但其平均相对丰度均小

于 10%。这可能是由于高通量测序能探测到的

生境物种丰富，两种菌属在物种组成中的占比

受到稀释所致。 
FUNGuild 关注真菌的营养策略，可以从复

杂群落分类中提取出更易处理和理解的生态单

位。该生态单位根据营养类型划分，将采用相

同营养方式的相关或不相关物种归为一类。本研

究中，FUNGuild 功能预测结果显示，灯盏花不

同组织样品以各种类型的腐生真菌为主要营养功

能类群。与该研究结果一致，Wang 等[20]评价了

中国西北药用植物苦豆子(Sophora alopecuroides)
的内生真菌多样性，发现这些内生菌可分为 15 个

生态功能群，其中腐生真菌占绝对优势。为适

应复杂多变的生存环境，真菌在植物的不同时

期可采用多种生活方式，包括腐生、内生和病

原等[20-21]。它们之间的角色转换关系有待深入

研究。高通量测序还发现灯盏花各组织中存在

大量的未知功能群，其相对丰度均>10%，以茎

和根中最多。其中可能蕴含新的物种和珍贵的

菌种资源，有待进一步挖掘。 
此外，我们还在灯盏花植物中，发现了一

些其他内生菌属。如在各组织中均有分布且主

要分布在叶组织中的优势类群亚隔孢壳属。进

一步分析发现，该物种注释到种水平为 Didymella 
bellidis。亚隔孢壳属大多数真菌是关键的植物

病原菌，在植物病理学研究方面具有重要的研

究价值。近年来研究表明，D. bellidis 可致雏菊

(Bellis perennis)、茶树(Camellia sinensis)、当归

(Angelica gigas)等多种植物发生叶斑病[22-24]。关

于灯盏花叶斑病病原菌，目前普遍认为是由链

格孢属的细交链孢(Alternaria alternata)侵染所

致 [25]。本研究在灯盏花各组织中发现了亚隔孢

壳属，其是否是灯盏花叶斑病的潜在病原菌有

待深入研究。 
灯盏花植物主要有效成分以黄酮类化合物

为主，以灯盏花乙素又名野黄芩苷(scutellarin)
为代表。本研究中，线黑粉菌属为灯盏花植物

花和茎样品的优势属。Su 等[26]从陈皮中分离出

一株担子菌酵母菌 Filobasidium magnum，其发

酵液能将川陈皮素 (nobiletin)代谢生成黄酮类

物质。线黑粉菌属在灯盏花乙素(scutellarin)代
谢网中的作用值得继续探究。以上研究为灯盏

花病虫害防治、植物资源保护提供了新的研究

视角，同时为筛选获得高效的产黄酮内生真菌

珍贵菌株提供了线索。 
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