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摘要：【目的】本论文探究了青杨雌雄株的叶际微生物的群落结构差异及其主要环境影响因素。【方法】

以河北小五台山的天然青杨林为研究对象，采用基于 16S rRNA/ITS1 基因的 MiSeq 高通量测序技术，分

析了青杨雌雄株叶际细菌和真菌的群落结构，并耦合分析其与叶片理化性质的相关性。【结果】测序结果

表明细菌和真菌的多样性指数 ACE、Chao1、Shannon、Simpson 在雌雄株间都无显著性差异(P>0.05)。

Metastats 组间群落显著性差异分析表明，在门水平，青杨雌雄株叶际细菌和真菌都无显著差异。而在属

水平，青杨雌雄株的叶际细菌 Amnibacterium 和 Spingomonas 及真菌 Aureobasidium、Elmerina、Exobasidium、

Endoconidioma、Monilinia 和 Rhodotorula 的相对丰度在雌雄株叶际有显著差异(P<0.05)。基于 OTUs 的菌

群分析表明，青杨雌株和雄株的叶际环境上都有其各自的特有菌群，如雌株的特有真菌 Pringsheimia 

(0.15%)和细菌 Chitinophaga (0.04%)。RDA 冗余分析表明，叶片含水量与青杨叶际真菌的群落结构有显

著相关性(P<0.05)，而未发现青杨细菌群落结构与测定的叶片理化性质有显著相关。【结论】青杨雌雄株

叶际微生物在属水平有显著分异的菌属，且可能受叶片理化性质影响，该结果为揭示雌雄异株植物的叶

际微生物差异有重要借鉴意义。 
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植物的叶片不仅通过光合作用为植物生长提

供所需碳水化合物，同时也是一个独立的微环境

域，其上也寄居着大量的微生物，包括细菌、真

菌等，这些微生物称为叶际微生物(phyllosphere 

microorganisms)[1–3]。植物的叶面营养物质和水资

源相对匮乏，且面临着紫外线照射、温差过大和

存在活性氧等不利因素。即便如此，据统计，地

球上叶际微生物的总数超过 1026 个细胞，平均数
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量是 106–107 cell/cm2[4–5]。叶际微生物在全球碳氮

循环中起着重要作用，且与植物宿主的关系十分

复杂，多数是共生关系[6]。叶际微生物具有多种功

能，如固氮[7–8]、促进植物生长[9–10]、抑制病原微

生物[9]、降解环境污染物[11]等方面有重要作用，当

然也有引发植物病害等负面作用。目前研究表明，

不同植物的叶际微生物群落结构存在显著差异，

同一物种在不同地区的植物叶际微生物群落也存

在差异[12–13]。然而，目前大多数关于叶际微生物

的研究都是关于农作物以及雌雄同株植物，对于

雌雄异株植物这一特殊群体的叶际微生物菌群的

研究却甚少。 

雌雄异株植物由 959 个属 14620 种被子植物

组成[14]，其中青杨(Populus cathayana)是常见的雌

雄异株植物，广泛分布于温带，在造林和生态保

护中起着重要作用[15]。一直以来，雌雄异株植物

的差异性是植物学家的研究热点。关于雌雄间的

形态[16]、资源分配[17]、生殖分配[18]、压力适应能

力[19]，胁迫条件下的养分有效性的差异性已被广

泛研究[15]。研究发现，青杨雌雄株在叶片形态、

叶绿素含量、气孔分布、叶片衰老速度、净光合

速率、抗压能力等方面存在着差异[20–23]。青杨雄

株具有更有效的抗氧化系统，花青素含量较高，

可缓解 UV-B 辐射，较雌性具有更好的自我保护机

制[24]。此外，影响叶际微生物群落的环境影响因素

因子一直是叶际微生物研究的热点之一。有研究表

明，植物叶片性质是影响叶际微生物群落结构的关

键因素[25]。例如，不同的植物叶片特征如气孔、

水腺、叶片厚度、营养成分(碳、磷、可溶性糖含

量)、含水量等影响着叶际微生物的定殖[26–28]。虽

然上述研究证实了雌雄株在形态以及生理代谢方

面有差异，但这些差异是否会引起雌雄株叶际微

生物的差异仍不清楚，影响雌雄异株植物的叶际

微生物群落结构的主导因素的研究也还很缺乏。

因此，我们推测青杨雌雄株的叶际微生物菌群存

在着差异，然而，相关的研究并未见报道。 

综上，本研究以中国河北小五台山的天然青

杨林为研究对象，采用基于 16S rRNA/ITS1 基因

的 MiSeq 高通量测序技术对叶际细菌和真菌进行

测序，探究青杨雌雄株间叶际细菌和真菌群落结

构的差异性，并与叶片理化性质耦合分析揭示影

响叶际微生物的主导因子。该研究成果为深入理

解叶际微生物与雌雄异株植物之间的关系提供新

的研究思路。 

1  材料和方法 

1.1  采样点描述与叶片采集 

采样点位于河北小五台自然保护区(39°50– 

40°07′ N, 114°47′–115°30' E)，海拔 1142–2882 m。

该地区属暖温带季风气候，年平均气温为 7.1 °C，

年降水量为 528 mm。土壤类型主要为褐土、山地

棕壤及亚高山草甸土。青杨种群分布于小五台山

西台河谷两岸，在 1400–1700 m 海拔区域形成纯

林，林分条件为天然次生林。叶片采集选择无雨、

雾、露的时间为 2017 年 9 月 22 日，选取小五台

山的海拔 1500–1600 m 处，分别取 8 棵不同的雌

性和雄性青杨树，共 16 棵。所选青杨生境相似，

生长茂盛，林冠大小相似，树龄 30 年以上，高约

20–25 m。两棵树的间距为 200–300 m，树的性别

在开花季节鉴定，并做标记。选定每棵树离地面

10 m 高度的 3 个方向(东面，西南面，西北面)的

枝干，戴上无菌手套平均采摘 3 个枝干上的完整、

无病虫害斑点的叶片共 50–100 g，装入灭菌的封

口袋内，冰盒 4 °C 保存，带回实验室后储存于

–20 °C 冰箱中，用于后续的分析。 
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1.2  叶片理化性质测定 

鲜叶 5 g 切碎磨成匀浆，加入 30 mL 去离子

水，超声波振动 2 h 后过滤用 pH 计(Mettler-Toledo 

Instruments Co.Ltd., Shanghai, China)测定叶片 pH

值。叶片在 70 °C 下烘干至恒重，称量干重，计算

相对含水量。把烘干的叶片磨碎过筛(100 目)，用

碳 氮 分 析 仪 (Elementar-TOC & Water Analysis, 

Germany)测定叶片全碳，利用全自动间断化学分析

仪(CleverChem 200+，Hamburg，Germany)对叶片

总氮和总磷含量分析测定。取烘干叶片粉末约  

20 mg 于 10 mL 离心管中，加入 4 mL 80%乙醇，

80 °C 水浴 30 min 左右，期间晃动几次，5000×g

离心 5 min 后，转移上清液，再在沉淀中加入 2 mL 

80%乙醇，5000×g 离心 5 min 后，转移上清液，

最后在沉淀中加入 2 mL 80%乙醇，7000×g 离心  

3 min 后，转移上清液，合并上清液(定容到 8 mL)，

用于可溶性总糖测定。沉淀中加入 2 mL 蒸馏水在

沸水浴中 15 min 后，加入 1 mL 9.2 mol/L 高氯酸

溶液，不断晃动 15 min 后，加入 1 mL 蒸馏水，

混匀，5000×g 离心 5 min 后，上清液转移；沉淀

中加入 2 mL 4.6 mol/L 高氯酸，晃动 15 min 后，

加入 2 mL 蒸馏水，5000×g 离心 5 min。合并上清

液(约 8 mL)，用于淀粉的测定。 

1.3  叶片微生物 DNA 提取 

从叶片中收集微生物细胞参考 Kembel 等[28]、

Ren 等[29]和孙泓等的提取方法[30]。称取叶片样品

10 g 剪碎放入无菌三角瓶中，加入 1:20 (叶重/体

积 TE 缓冲液=1:20)无菌 TE 缓冲液(10 mmol/L 

Tris-HCl, 1 mmol/L EDTA, pH 8.0)，用灭菌膜封口

后于室温下在 200 r/min 的摇床上振荡 30 min，将

微生物细胞从叶片表面分离，振荡后的叶片在  

40 kHz 超声 15 min，在无菌环境中使用真空抽滤

装置将振荡液中的微生物收集到 0.22 µm 的滤膜

上，使用 Fast DNA spin kit 试剂盒(Qbiogene, Irvine, 

CA)提取滤膜上的总 DNA。按照试剂盒说明书提

取 DNA，将提取到的 DNA 溶解于 100 µL 的

ddH2O，保存于–20 °C。 

1.4  16S rRNA/ITS 基因的高通量测序 

使用 Illumina Miseq 测序平台对 16 个样品的细

菌 16S rRNA 基因的 V4-V5 区和真菌 ITS1 rDNA 基

因的 ITS1 区进行测序，细菌和真菌的测序总个数为

32 个。扩增细菌引物为 515F：(5′-GTGCCAGCM 

GCCGCGGTAA-3′)，907R：(5′-CCGTCAATTCMTT 

TRAGTTT-3′)[29]；真菌引物为 ITS5F：GGAAGTAA 

AAGTCGTAACAAGG，ITS1R：GCTGCGTTCTT 

CATCGATGC[31]。再将扩增产物用 1.8%琼脂糖凝

胶电泳检测 PCR 产物纯化效果，测定纯化后 PCR

产物的浓度，将纯化产物等摩尔数混合，以备上机

前纯化和测序仪分析。 

1.5  统计和分析 

运用 SPSS 18.0 软件，对雌雄叶片理化性质和

多样性指数使用单因素方差检验进行比较。统计

分析测序结果用 QIIME、Mothur、Canoco 进行分

析。运用 QIIME 软件(Quantitative Insights Into 

Microbial Ecology，v1.8.0)进行序列过滤，以保证

分析结果准确性。去除叶绿体来源和线粒体来源

的序列。运用 Mothur 软件中 UCHIME 的方法去

除嵌合体序列，得到后续分析的优质序列。使用

QIIME 软件，调用 UCLUST 这一序列比对工具，

对获得的序列按 97%的序列相似度进行归并和

OTU 划分，获得每个 OTU 所对应的分类学信息[32]。

并使用 QIIME 软件计算 Alpha 多样性指数。用

Canoco 软 件 对 环 境 因 子 对 群 落 结 构 的 影 响 做

RDA 分析。使用 Mothur 软件，调用 Metastats[33]
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的统计学算法，对门、属水平的各个分类单元在

雌雄之间的序列量(即绝对丰度)差异进行两两比

较检验。画图采用 OriginPro 8.0 制作。 

1.6  NCBI 序列号 

本研究中细菌和真菌的核苷酸序列分别以序

列号 SRR8640871–SRR8640886 和 SRR8653756– 

SRR8653771 存入在 GenBank 里。 

2  结果和分析 

2.1  青杨雌雄叶片的理化性质 

雌雄株叶片的理化性质如表 1 所示。共测定

了 7 个指标包括 pH、含水量(moisture content)、

全碳(total carbon, TC)、全氮(total nitrogen, TN)、

全磷(total phosphorus, TP)、淀粉(starch)和可溶性

糖(soluble sugar)都无显著差异(P>0.05)。 

2.2  青杨雌雄叶际微生物群落的丰富度和多样性 

8 个雌雄株重复叶际细菌分别获得有效序列

为 407390 和 517855，叶际真菌的有效序列分别为

385429 和 452960。采用 97%的序列相似度作为

OTU (Operational Taxonomic Unit，OTUs)的划分

阈值。稀释曲线显示，叶片细菌和真菌随着测序

数量的增加，OTU 数量趋于稳定，表明青杨叶片

细菌和真菌种群测序深度满足多样性分析要求。

比较雌雄叶片的 Chao 1、ACE、Simpson、Shannon

多样性指数(图 1)，发现雌雄叶际细菌和真菌群落

均无显著差异(P>0.05)。 

 

表 1.  叶片的理化性质 

Table 1.  The physicochemical characteristics of leaves 
Properties F M 

pH 5.93±0.15a 5.83±0.13a 
Moisture content/% 66.52±1.07a 63.88±3.17a 
TC/(mg/g) 417.83±6.70a 424.32±14.67a
TN/(mg/g) 31.00±5.28a 24.20±6.86a  
TP/(mg/g) 1.99±0.70a 2.07±0.85a 
Starch/(μg/mg) 75.06±23.99a 84.52±24.09a 
Soluble sugar/(μg/mg) 28.28±6.50a 43.82±13.54a 

F and M represent female and male P. cathayana, respectively. 
Different letters following values within the same lines indicate 
significant differences between females and males (P<0.05). 

 

 
 

图 1.  雌雄株叶际细菌和真菌的多样性指数 

Figure 1.  The diversity indexes of bacteria and fungi communities in the phyllosphere of female and male P. 
cathayana. Each group was conducted in eight repetitions. The error bars represent the standard errors of the mean 
of the eight repetitions. 
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2.3  青杨雌雄叶际细菌群落组成 

测序结果表明，青杨主导叶际细菌隶属于   

8 个门、13 个纲、25 个目、35 个科、50 个属。如

图 2-A，主要为变形菌门(Proteobacteria)、拟杆菌

门(Bacteroidetes)、放线菌门(Actinobacteria)、厚壁

菌门(Firmicutes)和浮霉菌门(Planctomycetes)，隶

属于上述 5 个门的细菌 OTUs 之和分别占雌株和

雄株细菌总 OTUs 数量的 98.86%和 98.98%。其中，

Proteobacteria 的相对丰度最高，其 OTUs 数量分

别占雌雄株叶际细菌总 OTUs 数量的 85.16%和

88.62%。Bacteroidetes 和 Actinobacteria 次之。经

Metastats 两两比较检验表明，在门水平上，雌雄株

的各个细菌门相对丰度无显著差异(P>0.05)。 

如 图 2 - B ， 在 纲 水 平 ， α - 变 形 菌 纲

(Alphaproteobacteria)为主导纲，在雌雄株叶际中

丰度各为 76.69%和 81.56%。分析表明，雌雄株细

菌菌群无显著差异的纲。在属水平上，雌雄株叶际

主导属为薄层杆属(Hymenobacter)、鞘氨醇单胞菌 

 

 
 

图 2.  门水平的叶际细菌(A)和真菌(C)群落组成，纲水平的叶际细菌(B)和真菌(D)群落组成 

Figure 2.  Phylum-level taxonomic composition of the bacterial (A) and fungal (C) community. Class-level 
taxonomic composition of the bacterial (B) and fungal (D) community. All other designations are the same as those 
in Figure 1. 
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属(Sphingomonas)、甲基杆菌属(Methylobacterium)。

基于总 OTUs 数据分析，雌株叶片独有的细菌

OTUs 隶属于红球菌属(Rhodococcus) (0.03%)和鞘

氨醇杆菌属(Chitinophaga) (0.04%)，雄株叶片独有

的细菌 OTUs 隶属于 5 个属，Asaia (0.05%)、肉食

杆菌属(Carnobacterium) (0.02%)等，其余 3 个属的

相对丰度小于 0.01% (图 3-A)。如图 4-A，针对相

对丰度大于 0.1%的属，Metastats 差异分析表明

Sphingomonas 在雌株叶际的相对丰度(13.46%)显著

低于雄株(23.07%) (P < 0.05)。此外，Amnibacterium

的 相 对 丰 度 在 雌 雄 株 间 也 存 在 着 显 著 差 异

(P<0.05)，雌株(2.55%)显著高于雄株(1.45%)。 

2.4  青杨雌雄叶际真菌群落组成 

测序结果表明，青杨主导叶际真菌隶属于 3 个

门、18 个纲、24 个目、25 个科、44 个属。如图

2-C，在门水平，主要为子囊菌门(Ascomycota)、

担子菌门(Basidiomycota)，隶属于这 2 个门的真菌

OTUs 之和，分别占雌株和雄株真菌总 OTUs 数量

的 99.95%和 99.94%。其中 Ascomycota 的相对丰

度最高，其 OTUs 数量分别占雌雄株叶际真菌总

OTUs 数量的 90.95%和 87.28%。Metastats 两两比

较检验表明，在门水平上，雌雄株的各个真菌门

的相对丰度无显著差异(P>0.05)。如图 2-D，在纲

水平，子囊菌门的座囊菌纲(Dothideomycetes)为主

导纲，在雌雄株叶际中的相对丰度分别为 78.04%

和 79.59%。分析表明，伞菌纲(Agaricomycetes)的

相对丰度在雌雄株间存在显著差异(P<0.05)，雄株

(2.61%)高出雌株(0.98%) 1.6 倍。 
 

 
 

图 3.  雌雄株共有和独有的细菌(A)和真菌(B) OTUs 

Figure 3.  The shared and unique bacteria (A) and fungi (B) OTUs between female and male P. cathayana. F and 
M represent female and male P. cathayana, respectively.  



562 Liling Liu et al. | Acta Microbiologica Sinica, 2020, 60(3) 

actamicro@im.ac.cn 

 

在属水平，青杨雌雄株叶际主导属为小麦叶

枯菌属(Zymoseptoria)、黑星菌属(Venturia)、茎

点霉属(Phoma)和白粉菌属(Erysiphe)。如图 3-B，

青杨雌株叶片独有的真菌 OTUs 隶属于 9 个属，

有 Pringsheimia (0.15%)等，其余的丰度都小于

0.1%。雄株叶片独有的真菌 OTUs 隶属于 12 个属，

有 钉 孢 属 (Passalora) (0.009%) 、 帚 枝 霉 属

(Sarocladium) (0.003%) 、 白 僵 菌 属 (Beauveria) 

(0.002%)等。如图 4-B，Metastats 差异分析表明，

雌雄株叶际有 6 个真菌属的相对丰度存在显著差

异。其中榆孔菌属(Elmerina)在雌株(0.15%)中的相

对 丰 度 低 于 雄 株 (0.32%) (P<0.05) ， 短 梗 霉 属

(Aureobasidium) (0.28% ， 0.10%) 、 红 酵 母 属

(Rhodotorula) (0.44% ， 0.13%) 、 Endoconidioma 

(0.06%，0.03%)、链核盘菌属(Monilinia) (0.07%，

0.001%) 和 外 担 子 菌 属 (Exobasidium) (0.04% ，

0.002%)都是在雌株中的相对丰度显著高于雄株

(P<0.05)。 

2.5  叶片理化性质与微生物群落结构的相关性

分析 

利用雌雄株叶际微生物在属水平的群落相对

丰度和 7 个叶片理化因子做冗余分析(Redundancy 

analysis, RDA)。该 RDA 分析针对所有 16 个青杨

叶际样品数据与环境因子进行耦合分析，不考虑

雌雄株的区分。如图 5-A 所示，叶际细菌第一排

序 轴 和 第 二 排 序 轴 的 特 征 值 分 别 为 36.1% 和

12.3%， 解 释 了 细 菌菌 群 结 构变 化 总 方差 值 的

48.4%。RDA 表明，pH、含水量、全碳、全氮、

全磷、可溶性糖、淀粉等 7 个叶片理化因子与青

杨叶际细菌群落结构变化无显著相关性(表 2)。叶

际真菌第一排序轴和第二排序轴的特征值分别为

34.2%和 24.4%，解释了真菌菌群变化总方差值的

58.6%。RDA 表明，叶片含水量对青杨叶际真菌

群落结构变化的分布有显著影响(P<0.05)。此外，

叶片含水量与真菌 Zymoseptoria 和 Monticola 这 

两个属的相对丰度呈现显著正相关(P<0.05)。 

 
 

 
 

图 4.  基于 Metastats 两两比较，雌雄株有显著差异的细菌(A)和真菌(B)属 

Figure 4.  Taxon relative abundance of bacterial (A) and fungal (B) genera that were significantly different 
between the phyllosphere of female and male P. cathayana (P<0.05). 
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图 5.  基于 RDA 分析叶际细菌(A)和叶际真菌(B)与叶片理化性质的关系 

Figure 5.  Redundancy analysis based on the phyllosphere bacterial (A) and fungal (B) community structure and 
leaves physicochemical variables. 

 

表 2.  RDA 分析得到的 Eigen 值、F 值和 P 值，检测

了叶片化学性质对细菌和真菌群落的影响 

Table 2.  Eigen values, F values and P values 
obtained from the partial RDAs testing the influence of 
the significant parameters on bacterial and fungal 
communities 

Parameters 
Eigen 
value 

Variation 
explains 
solely/% 

F value P value

Bacteria     

pH 0.08 8 1.59 0.1780

Moisture content  0.04 4 0.75 0.5220

TC 0.14 14 2.49 0.0880

TN 0.05 5 0.98 0.3800

TP 0.07 7 1.35 0.2580

Starch 0.02 2 0.26 0.8960

Soluble sugar 0.04 4 0.75 0.5220

Fungi     

pH 0.09 9 1.75 0.1760

Moisture content 0.14 14 3.24 0.0140

TC 0.16 16 2.57 0.0800

TN 0.05 5 1.28 0.2940

TP 0.02 2 0.42 0.7160

Starch 0.01 1 0.17 0.9080

Soluble sugar 0.16 16 3.03 0.0540

3  讨论 

在本研究中，我们发现青杨雌雄株的总体叶

际微生物群落丰富度和多样性指数无显著性差

异，而在属水平雌雄株间存在着相对丰度有显著

差异的细菌和真菌，且雌雄株都有其各自特有的

菌群。同时，叶片含水量和叶际真菌群落结构有

显著相关性。这些结果将有助于我们认识雌雄异

株植物叶际微生物的差异性，以及深入了解叶片

性质与叶际微生物之间的关系。 

雌雄青杨叶际微生物的多样性指数没有显著

差异，可能与同种植物相似的生理代谢和性状相

关。植物基因型在决定植物叶际微生物群落结构

方面起着重要的作用[25,34]。Smets 等[35]在研究常春

藤的叶际微生物中发现，不同生境中的常春藤叶

际 细 菌 多 样 性 指 数 并 未 表 现 出 显 著 性 差 异 。 

Redford 等[36]通过对松树叶际细菌群落组成的分
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析发现，即使在较大的地理距离范围内，同一植

物种内的细菌群落分化极小。除了植物种类、空

间位置、叶的生长期等能够影响叶际细菌群落结

构外，不同的叶片结构、化学组成和分泌物会影

响叶际微生物群落结构组成[37–39]。本研究中测得

的青杨雌雄叶片的理化性质无显著性差异，这与

Wu 等[40]的研究结果一致，因此，这可能是雌雄株

微生物菌群多样性指数无显著差异的原因。 

在门水平，Proteobacteria 在叶际细菌群落的

优势地位已被大量的研究所证实[6,27,34,36–37]。隶属

于 Alphaproteobacteria 的 Sphingomonas 在青杨雄

株叶片上的相对丰度显著高于在雌株叶片上的 

(P<0.05)。Sphingomonas 作为叶际细菌的优势属，

可以防紫外线辐射，在拟南芥、水稻、白玉兰等

很多植物的叶际细菌群落研究中也有报道[6,41]。对

从植物叶际分离出的 Sphingomonas phyllosphaerae

菌株研究发现其可显著降低病原菌的生长，增强

对叶片致病菌的抵御能力[42]。同时，Sphingomonas 

paucimobilis 菌株还可以通过降解有机物污染[43]，

进 而 降 低 污 染 物 对 叶 片 生 长 的 影 响 。 此 外 ，

Delmotte 还检测到 Sphingomonas 具有与环境胁迫

反应相关的调节因子，如具有抗环境胁迫的调节

因子 PhyR 和 EcfG，因此，叶面上的 Sphingomonas

有助于提高植物的耐胁迫能力[6]。同时，也有研究

证实青杨雄株的耐胁迫能力(比如抗病耐干旱，抗

UV 辐射等)显著高于雌株[17,20–21,44]，雄株叶片的

Sphingomonas 可能也贡献了其耐胁迫能力的提

升。Amnibacterium 能产生多种生物活性代谢物，

具有抗菌活性，有利于抑制植物病原菌的生长，

促进植物发育[45]。雌株的高病原菌感染率可能定

向地富集了 Amnibacterium[19]，以此来抵御病原菌

的感染。 

青杨雌雄叶际真菌在纲水平和属水平都有显

著差异的纲和属。Agaricomycetes 在雄株中的相对

丰度显著高于雌株，Elmerina 属于 Agaricomycetes。

有研究表明 Agaricomycetes 有抗氧化作用[46]，雄

株叶片上更高丰度的 Agaricomycetes 可能与雄株

具有更强的抗氧化作用有关，这也符合 Zhang 等[19]

对青杨叶片的抗氧化研究结果。Ascomycota 是叶

际真菌最主要的菌群占 90%，与其他很多研究报

道结果一致[28,47]。Ascomycota 的 Aureobasidium、

Endoconidioma 和 Monilinia 在雌株叶片上的相对

丰度都显著高于雄株，大多数 Ascomycota 的真菌

可以产生次生代谢物，保护宿主免受病原体的侵

害[48–49]。如 Aureobasidium 为叶际常见的真菌属，

是一种潜在的植物病原体生物控制剂，对其他微

生物有很强的拮抗作用[5]。在腐烂的苹果中分离到

大量的 Aureobasidium pullulans，研究发现此菌株

能够诱发植物的生物防御能力，如抵抗灰霉病和

青霉菌等致病菌，进而提高植物的抗病性[50]。雌

株独有的真菌 Pringsheimia 与 Aureobasidium 的功

能相似[51]，其可能也会增强雌株的抗病能力。已

有研究表明青杨雄株在防御和抑制病原体生长方

面，拥有更有效的保护机制，雌株更易感染致病

菌[18,44]。因此，较高的 Aureobasidium 相对丰度对

促 进 雌 株 的 生 长 可 能 具 有 更 大 的 意 义 。

Endoconidioma 能够适应极端波动的紫外线辐射、

温度和湿度，生长在暴露的栖息地(叶片，石头

等)[52]。植物的挥发性化合物会抑制 Monilinia 的

生长[53]，已有研究表明雄株的挥发性化合物显著

高于雌株[54]，那么显然 Monilinia 在雄株叶片上的

丰 度 会 更 低 。 常 见 的 致 病 菌 Rhodotorula 和 

Exobasidium 感染植物后，研究发现会诱发和抗病

菌相关的酶活性的提高，如多酚氧化酶、过氧化
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物酶等[55]。它们在雌株的相对丰度显著高于雄株，

这可能与雌株更易感病相关。此外，伞菌纲真菌

有 降 解 木 质 素 的 功 能 ， 能 够 分 解 凋 落 叶 [56] 。

Voriskova 在 研 究 分 解 凋 落 叶 的 真 菌 时 发 现

Aureobasidium 在活叶和凋落叶中都大量存在[57–58]，

Pringsheimia 也有降解木质素的功能[59]。这些菌在

青杨雌雄叶片上的相对丰度存在着显著差异，这

些差异是否会引起雌雄凋落叶分解的差异，这也

是一个值得我们进一步去探究的问题。 

青杨叶际真菌群落结构的变化与叶片的含水

量有显著性关联(P<0.05)，而细菌群落结构与叶片

理化性质则无显著相关性(P>0.05)。水分丰度是影

响叶际微生物在叶片表面生长和存活的一个重要

因素[60]。叶片含水量增加了叶片表面的润湿性，

使微生物更容易利用水，同时叶片湿润度高有利

于增加叶片内部营养物质的溶解和扩散，从而给

附着微生物提供更多的养分，增加了附生微生物

的附着有效性[25,61]。Yadav 等[26]研究也表明，叶

片含水量是地中海乔灌木叶际微生物丰度的主

要驱动因素。Linaldeddu 等对橡树叶际真菌研究

表明叶片水分胁迫下会导致叶际真菌菌群的多

样性降低[62]。而叶片含水量对于青杨的叶际细菌

群落结构没有影响，我们推测可能与采样季节有

关，有研究表明季节是影响真菌群落组成结构的

主要驱动力[47,63]。本实验的叶片于 9 月份采集，

秋季叶片已经完全成熟即将变黄，前期研究表明

叶际真菌在叶片衰老后的初始分解中扮演主要角

色[58]。这个时间叶片有大量的脱落酸产生，而且

叶际附生真菌作为活叶植物分泌物的分解者[64]，

新陈代谢旺盛，活性更高，可能导致真菌对水分

更为敏感。如在叶片含水量较高时，能促进真菌

Zymoseptoria 的孢子生长和萌发[47]。因此，不同

季节环境下，影响青杨叶际微生物的主导环境因

子仍需进一步探究。 
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Abstract: [Objective] In this study, the difference of female and male Populus cathayana phyllosphere microbial 

community structure, and their key environmetal factors in driving the differences were investigated. [Methods] 

The natural Populus cathayana forest of Xiaowutai Mountain in Hebei province was chosen to explore the 

phyllosphere bacterial and fungal community composition of female and male Populus cathayana using 16S 

rRNA/ITS1 gene-based MiSeq sequencing, and their relationships with leaves physicochemical properties. 

[Results] The microbial diversity indexes showed no significant difference between female and male phyllosphere 

microbial communities (P>0.05). Significant differences in the relative abundance of bacterial genera 

Amnibacterium and Spingomonas (P<0.05), and fungal genera Aureobasidium, Elmerina, Exobasidium, 

Endoconidioma, Monilinia and Rhodotorula were detected between sexes by Metastats analysis. The microbiota 

analysis based on OTUs showed that both male and female of Populus cathayana had their unique phyllosphere 

bacteria and fungi microbiota, such as fungi Pringsheimia (0.15%) and bacteria Chitinophaga (0.04%) in the 

female phyllosphere. Redundancy analysis indicated the leaves moisture content significantly influenced 

phyllosphere fungal community structure of Populus cathayana (P<0.05), while no significant correlation was 

found between the phyllosphere bacterial community structure and the leaves physicochemical properties. 

[Conclusion] There were significant differences in relative abundance of phyllosphere bacterial and fungal at genus 

level between female and male Populus cathayana, and the structure of phyllosphere microbial community of 

different plants might be affected by the leaves physicochemical properties, which provided insight for exploring 

the differences of phyllosphere microorganism between dioecious plants. 

Keywords: dioecious plants, Populus cathayana, diversity of phyllosphere microbial communities, Miseq sequencing 
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