
   

微生物学报  
Acta Microbiologica Sinica  
2021, 61(7): 2136–2153  
http://journals.im.ac.cn/actamicrocn  
DOI: 10.13343/j.cnki.wsxb.20200692  

Research Article 研究报告 
 

                           

基金项目：国家重点研发计划(2019YFD1000400)；国家自然科学基金(31700618)；福建农林大学杰出青年科研人才计划

(xjq201910) 

*通信作者。E-mail：zhangqinghua@fafu.edu.cn 

收稿日期：2020-11-07；修回日期：2020-12-31；网络出版日期：2021-01-19 

野生建兰根系共生真菌群落结构及生物学功能 

周杰 1，谢泰祥 1，刘江枫 3，兰琳英 1，徐艳芳 1，刘志毅 1，艾叶 1，张清华 2* 

1 福建农林大学艺术学院园林学院(合署)，福建 福州  350002 
2 福建农林大学林学院，福建 福州  350002 
3 福州市于山风景区管理处，福建 福州  350001 

 

摘要：【目的】为探究建兰Cymbidium ensifolium根系共生真菌群落结构及生物学功能。【方法】利用

高通量测序技术和FunGulid数据库，对来自湖南省(HN)、福建省(FJ)、贵州省(GZ)和云南省(YN)的     

4个样品的野生建兰根围土壤、根表和根内3个生态位的共生真菌种群结构与功能进行鉴定和预测。

【结果】建兰根系共生真菌分布在12门44纲103目241科432属中，优势门类为担子菌门Basidiomycota 

(49.51%)、子囊菌门Ascomycota (27.39%)和被孢霉门Mortierellomycota (20.22%)，在属水平上，被孢

霉属(Mortierella) (11.75%)、Saitozyma (11.45%)和Papiliotrema (7.93%)为优势属。不同建兰样品的真

菌营养类型相差较大，但每个样品在根围土壤和根表间的真菌营养类型相似度高，根内菌均以腐生型

为绝对优势类型(50.11%–85.98%)，其中FJ样品较为特殊，3个生态位均以腐生营养型占绝对优势

(85.98%–94.76%)。根围土壤和根表都以病理-腐生-共生混合型真菌为主，除此之外GZ样品的共生营养

型，YN样品的腐生型、共生型，HN样品的腐生型也均为各自的优势营养类型。【结论】建兰根系共生

真菌种类多样性丰富，各样品和各生态位点间的共生真菌群落结构均存在极显著差异。建兰根系共生真

菌存在的潜在有益真菌包括被孢霉属、红菇属(Russula)、Saitozyma、Papiliotrema、Cladophialophora等。

该研究为揭示建兰根部与真菌的共生关系，以及为建兰共生真菌的开发利用提供了理论基础。 
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真菌广泛分布在植物根、茎、叶、花和果等

器官组织内外，特别是菌根真菌、深色有隔内生

真菌(dark septate endophytic fungi，DSE)和印度

梨形孢 Piriformospora indica 等为代表的植物共
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生真菌(plant symbiotic fungi)与陆地植物的根系

形成的共生体系伴随着陆地生态系统的变迁[1–3]。

兰科植物作为最大开花植物类群之一，其种类超

过 28000 种[4–5]。兰科植物与菌根真菌构建共生  

关系，菌根真菌伴随着兰科植物几乎整个生活 

史[6]，兰科植物种子缺乏胚乳，在种子萌发和原

球茎时期无法自行供养，高度依赖菌根真菌提供

碳源和其他营养物质[7–8]。按碳源的来源，兰科植

物可划分 3 种营养型：光合自养型、部分真菌异

养型和完全真菌异养型[9]，光合自养型是指兰科

植物成年后进行光合作用供给碳源；部分真菌异

养型，是指兰科植物成年后通过光合作用和真菌

共生获取碳源和其他营养物质；完全真菌异养型

兰科植物因无法光合作用在其整个生活史完全

依赖真菌提供营养。自 1840 年 Link 首次发现兰

科植物的根内真菌以来，兰科植物的菌根真菌不

断被发现，现已知的兰科菌根真菌主要集中在担

子菌门 Basidiomycota、子囊菌门 Ascomycota 和

毛霉门 Mucoromycota[10–11]，其中最常见的菌根真

菌 为 胶 膜 菌 科 Tulasnellaceae 、 角 担 菌 科

Ceratobasidiaceae 和蜡壳耳科 Sebacinaceae，它

们均为担子菌门[12–13]。 

目前研究发现，除菌根真菌外，植物根系其

他共生真菌同样对植物的生长发育有着促进作

用[14–15]。植物共生真菌是指能与植株形成共生关

系 的 真 菌 类 群 ， 包 括 菌 根 真 菌 (Mycorrhizal 

fungi)、内生真菌(Endophytic fungi)、根际土壤真

菌 (Rhizosphere fungi) 和 附 生 真 菌 (Epiphytic 

fungi)，是自然界普遍存在的一种共生现象[3]。其

中绿僵菌属(Metarhizium)作为重要的昆虫病原真

菌，现阶段主要集中于防治害虫研究和应用方

面，然而一些绿僵菌的主要栖息处不为昆虫，而

是大量存在于植物根际土壤环境并兼具腐生性，

对植物根系的发育和植株生长有促进作用[16–17]。

植物内生真菌白色产气霉 Muscodor crispans 能产

生挥发性有机物，对终极腐霉 Pythium ultimum、

Phytophthora cinnamomi 和 Sclerotinia sclerotiorum

等多种植物病原菌有抑制和致死作用，此外对一

些人类病原菌也有较好的抗性[18]。 

建兰 Cymbidium ensifolium 为兰科兰属地生

兰，广泛分布在东南亚和南亚各国，在中国有着

悠久的栽培历史，其叶姿优雅、形态美观、香气

扑鼻，具有极高的观赏、文化和经济价值，常作

为盆栽和切花植物栽培[19]。近些年，由于人为活

动频繁和气候变化异常，野生建兰资源遭受严重

破坏，被列入《濒危野生动植物种国际贸易公约》

(CITES)[7]，对建兰的野生资源恢复和快速繁殖的

相关研究迫切。大量研究表明，从兰科植物根内

分离出的菌根真菌能对兰科植物的种子萌发、幼

苗形成及其后续生长发育产生促生作用[7–9]。然而

建兰共生真菌的研究多集中在菌根真菌分离鉴

定[20–21]、促生[22]等方面，受限于现有的真菌分离

培养技术，人们仅对极小部分的建兰根系共生真

菌进行了分离，缺乏对建兰共生真菌群落多样性

和其与寄主间营养关系的全面了解，阻碍了建兰

生长有益真菌的开发与利用，本研究采用高通量

测序技术和生物信息学对不同地域分布的野生

建兰根围土壤、根表与根内真菌的种类多样性、

群落结构及优势真菌的生态功能进行分析，从不

同地点、不同生态位对建兰根系共生真菌进行全

面的探究，深入探讨了建兰与真菌间的共生关

系，对针对性地分离有益真菌资源、建兰种质资

源的保护、野生种群的生态恢复以及生产实践有

着重要的指导意义。 
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1  材料和方法  

1.1  试验材料 

在 2018 年 11 月至 12 月从湖南、贵州、云

南和福建四地陆续采集处于花果期的野生建兰

样品，具体为 2018 年 11 月 25 日采集湖南样品；

2018 年 11 月 27 日采集贵州样品；2018 年 11 月

30 日采集云南样品；2018 年 12 月 2 日采集福建

样品。采集点的地理位置分别为：湖南省株洲市

天元区长源村(27°39′N，113°4′E)，缩写为 HN；

福建省福州市晋安区寿山乡溪下村 (26°13′N，

119°17′E)，缩写为 FJ；贵州省黔南布依族苗族自

治州都匀市高源村(26°14′N，107°33′E)，缩写为

GZ；云南省文山壮族苗族自治州文山市科麻粟村

(23°20′N，104°24′E)，缩写为 YN。除样品 FJ 的

建兰植株生于疏林陡坡(坡度 65°)，其他样品 HN、

GZ 和 YN 的建兰植株均生长在密林缓地中，土

壤湿润，有丰富的植物凋落物覆盖层。 

取样方法，将土壤表面的植物残体移除，把

建兰根及根周围 3 mm土壤装进 50 mL的离心管，

立刻放入干冰中，参考 Edwards 等的样品处理方

式 [23]，将根共生真菌分为根围土壤 (Rs)、根表

(Rp)、根内(Ep) 3 个生态位进行真菌种群结构鉴

定。根围土壤是采集根表 3 mm 范围的土壤，通

过振荡洗涤沉淀获得的；根表附着微生物群落来

自根表面，不能被振荡洗涤获取，通过超声波清

洗使其脱离根表面；而根内微生物群落仅指寄生

在根内部的微生物，通过超声波清洗 3 次以后，

干净的根用于内生菌的检测。 

用离心管中加入 100 mL 无菌 PBS 缓冲液振

荡洗涤，收集土壤悬浊液，即为 Rs 生态位；清

洗后的根加入 100 ml 无菌 PBS 缓冲液，并用超

声波清洗 30 s，2 次，收集液体，作为 Rp 生态位；

清洗后的根再次加入 100 mL 无菌 PBS 缓冲液，

再次超声波清洗 30 s 后，放置无菌吸水纸上晾干，

作为 Ep 生态位。 

1.2  DNA 提取及真菌 ITS 区域扩增测序 

使用土壤样品 DNA 试剂盒(12888，MoBio

公司)分别提取根围土壤(Rs)和根表土壤(Rp)的总

DNA；使用植物组织 DNA 试剂盒(DP305，天根)

提取根部的总 DNA。检测各生态位提取 DNA 的

纯度和浓度，合格的 DNA 样品用无菌水稀释至  

1 ng/μL 作为真菌核糖体内部 DNA 转录间隔区 

(internal transcribed spacer， ITS)扩增的模板，   

使用 ITS2-2043R (5'-GCTGCGTTCTTCATCGAT 

GC-3')和 ITS5-1737F (5'-GGAAGTAAAAGTCGT 

AACAAGG-3')引物扩增真菌 ITS1。PCR 产物委

托北京诺和致源科技股份有限公司，基于 Ion 

S5TMXL (Thermofisher)进行高通量测序。 

1.3  数据分析 

1.3.1  聚类分析：利用 Uparse 软件质控和过滤

质量序列，在 97%相似度下进行聚类，得到分类

操作单位 OUT (operational taxonomic unit)[24]。按

界、门、纲、目、科、属、种的真菌水平进行分

类，基于 Unit 数据库(https://unite.ut.ee/)，将聚类

的 OUT 中丰度最高的序列采用 Qiime1.91 软件物

种注释[25–26]。 

1.3.2  Alpha 多样性分析：单样本的 OUT 多样

性分析(alpha diversity)可以反映样本内微生物群

落的丰富度和多样性，利用每个 OTU 在样品中

的有效序列的绝对丰度和相对信息 [26]，使用

Qiime1.9.1 计算 Observed-OTUs、ACE、Shannon、

Simpson 和 Good’s coverage 等指数，评估各样本
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中微生物群落的物种丰富度和多样性等差异。

Shannon 指数值越大，该群落多样性越高，范围

在 0–1；Simpson 指数值越大该群落的绝对多样

性程度越高；ACE 指数值越高，群落物种绝对丰

富度越高。使用 R 软件(Version 2.15.3)绘制稀释

曲 线 (rarefaction curve) 和 物 种 箱 型 图 (species 

accumulation boxplot)评价测序量和样品数量合

理性。 

1.3.3  Beta 多样性分析：利用 Qiime 软件对所测

所有样本的真菌群落构成进行分析，采用共有

OUT 以 Venn 图展示，主成分分析法(PCoA)和分

子方差分析法(AMOVA)对样本间的真菌种群结

构差异显著性进行分析。 

1.3.4  生物功能注释：基于已经获得的建兰的根

围土壤、根表和根内真菌物种分类和丰度，利用

FunGuild 数据库查询真菌生态学功能，根据已

知的真菌功能，推断该真菌在建兰生长发育过程

中所起的作用，数据分析方法参考 Nguyen 等的

论文[27]。 

2  结果和分析 

2.1  测序结果分析 

分别对 HN、FJ、GZ、YN 共 4 个样品的野

生建兰根系的 3 个生态位点(根围土壤 Rs、根表

Rp、根内 Ep)共 12 个生态位的真菌核糖体 DNA 

(rDNA)基因 ITS1 区域分别进行高通量测序，各

生态位的测序 clean reads 数据量有效率均超

93%。稀释曲线显示，在测序 clean reads 未达

到 80000 条时，各生态位的稀释曲线已趋于稳

定(图 1-A)；所有测序生态位深度指数 Good’s 

coverage 指数均超过 0.997 (表 1)，表明测序数据

完整性较好，各生态位真菌菌群未被测出的序列

的概率极低。物种积累箱型图表明，持续抽样下

新 observed species 出现的速率，随着样本数的

增加箱型图趋于平缓(图 1-B)，表示该环境中的

真菌物种数并不会随样本数的增加而显著增多，

该测序的样本数充足，能够覆盖测试样品的真菌

种群。 

 
 

 
 

图 1.  建兰根共生真菌高通量测序稀释性曲线和物种积累箱型图 

Figure 1.  Rarefaction curve of high throughput sequencing results and species accumulation boxplot of 
Cymbidium ensifolium root symbiotic fungi. Rs: rhizosphere soil; Rp: rhizoplane; Ep: endoplane. 
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表 1.  建兰根系共生真菌 OTU 丰度和 α 多样性指数 

Table 1.  OTU richness and alphy diversity indices of Cymbidium ensifolium root symbiotic fungi 

Samples OTUs ACE Simpson Shannon Goods coverage 

GZ 

Rs 848 840.306 0.883 4.966 0.998 

Rp 770 746.761 0.904 5.166 0.999 

Ep 913 901.686 0.974 6.561 0.999 

FJ 

Rs 551 565.288 0.680 2.867 0.998 

Rp 739 944.712 0.735 3.939 0.997 

Ep 376 366.858 0.893 4.083 0.999 

YN 

Rs 1283 1266.38 0.961 7.056 0.999 

Rp 1098 1087.78 0.961 6.883 0.999 

Ep 454 475.107 0.925 4.849 0.999 

HN 

Rs 784 772.104 0.913 5.815 0.999 

Rp 715 703.207 0.883 5.719 0.999 

Ep 493 479.505 0.914 4.764 0.999 

Rs: rhizosphere soil; Rp: rhizoplane; Ep: endoplane. 
 

2.2  建兰根共生真菌群落结构 

2.2.1  建兰各样品间真菌群落结构差异：对建兰

的根系共生真菌进行高通量测序，检测出建兰所

有样品共获得 2840 个 OTU。对不同样品进行比

较分析，云南(YN)样品鉴定的 OTU 数量最多，

共鉴定了 1607 个，香农指数 6.263；贵州(GZ)样

品检测到 1267 个 OTUs，香农指数 5.564；湖南

(HN)样品鉴定了 1126 个 OTU，香农指数 5.433；

而福建样品 (FJ)检测到的 OTU 数量最少，仅   

994 个，香农指数 3.63。显示 YN 样品的根共生

真菌多样性最高，其次为 GZ、HN，FJ 样品的根

共生真菌多样性最低；云南、贵州、湖南三地样

品的辛普森指数均超过 0.9 (表 1)，揭示了这 3 个

建兰样品的根共生真菌有着高的多样性。 

对各样品的生态位间进行比较分析，发现

YN 和 HN 样品生态位间的 ACE 指数和香农指数

均按照：根围土壤、根表、根内的顺序渐减，说

明 YN 和 HN 样品的各生态位真菌丰度和多样性

均按根围土壤、根表、根内由外向内递减；GZ

样品根内生态位的 ACE 指数和香农指数均高于 

根围土壤和根表的生态位，说明 GZ 样品根内真

菌的丰度和种类多样性均高于根围土壤和根表；

FJ样品的根表真菌ACE指数显著高于根围土壤和

根内真菌，而根内生态位的香农指数最高(表 1)，

说明该样品建兰根表附生丰富的真菌，而根内真

菌多样性程度高。 

建兰根共生真菌包含有 12 门 44 纲 103 目  

241 科 432 属，这 12 个门分别为子囊菌门

Ascomycota、担子菌门 Basidiomycota、壶菌门

Chytridiomycota、虫霉菌门 Entomophthoromycota、

球 囊 菌 门 Glomeromycota 、 单 毛 壶 菌 门

Monoblepharomycota、被孢霉门 Mortierellomycota、

毛 霉 菌 门 Mucoromycota 、 梳 霉 菌 门

Kickxellomycota、油壶菌门 Olpidiomycota、隐菌

门 Rozellomycota、捕虫霉门 Zoopagomycota，其

中担子菌门、子囊菌门和被孢霉门为优势菌

门 ， 分 别 占 建 兰 根 系 共 生 真 菌 总 丰 度 的

49.51%、27.39%和 20.22%。在门水平下，GZ、
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YN 和 HN 样品的优势菌门都为子囊菌门和担子

菌门，2 门相对丰度之和均超总丰度的 85%，而

被孢霉门均不超总丰度的 10% (图 2-A)；而在 FJ

样品中被孢霉门丰度占绝对优势为 54.22%，其

次为担子菌门和子囊菌门分别为 26.10% 、

18.14% (图 2-A)，说明在门水平下，样品 FJ与样

品 GZ、YN、HN 真菌群落结构差异大，且被孢

霉属(Mortierella)在 FJ样品丰度显著高于在 GZ、

YH 和 HN 样品的含量。根系共生真菌丰度排名

前 20 种的真菌分布在子囊菌门、担子菌门和被

孢霉门中 (图 3)，合计占建兰共生真菌丰度的

36.34%，其中被孢霉属、Saitozyma和Papiliotrema

在 4 个样品均有分布，且丰度显著高于其他属

(图 4)，分别占建兰共生真菌总丰度的 11.75%、

11.45%和 7.93%。 

2.2.2  建兰各生态位间真菌群落结构差异：对不

同生态位进行分析，根围土壤、根表和根内分别

检测到 2141、2043 和 1303 个 OTU，而根围土壤、

根表和根内真菌的辛普森指数分别为 0.860、

0.871 和 0.927，说明建兰根系存在着种类丰富的

共生真菌；根围土壤、根表和根内生态位点的香

农指数分别为 5.176、5.426、5.064 (表 1)，各生

态位间物种多样性水平无显著差异(P>0.05)。根

内真菌平均 ACE 值为 555.789，低于根围土壤

(ACE=861.019)和根表真菌(ACE=870.615) (表 1)，

说明建兰的根内真菌丰度低于根围土壤和根表

真菌，根表真菌丰度略高于根围土壤真菌，但   

3 个生态位间丰度无显著差异(P>0.05)。 

建兰根系各生态位的优势门类为担子菌门、

被孢霉门和子囊菌门，三者之和占种群结构总丰

度 95%以上(图 2-B)，说明各生态位点种群结构

有一定的相似性。其中担子菌门在根围土壤、根

表和根内真菌间所占丰度无显著差异(47.85%，

53.10%，47.74%)；子囊菌门真菌在根围土壤和

根表的丰度差异极小分别为 19.86%、19.09%，而

根内所占丰度显著增幅(45.18%)；被孢霉门真菌

在根内仅占 3.14%，而在根围土壤和根表中占比

高达 30.20%和 25.64% (图 2-B)。综上可知，在门

水平下，根内真菌与根围土壤和根表的真菌群落

结构存在一定的差异，而根围土壤和根表真菌的 

 

 
 

图 2.  各样品与各生态位点在门水平下相对丰度 

Figure 2.  Relative abundance map at phylum level between each sample and each niche point. A: relative 
abundance map at phylum level between each sample; B: relative abundance map at phylum level between each 
niche. Rs: rhizosphere soil; Rp: rhizoplane; Ep: endoplane. 
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图 3.  建兰根共生真菌优势种类 

Figure 3.  Dominant taxa of Cymbidium ensifolium root symbiotic fungi. 
 

群落结构无显著差异；但在根围土壤中没有检测

出虫霉菌门，根表真菌无梳霉菌门和捕虫霉门，

根内真菌没有发现虫霉菌门和油壶菌门，说明不

同生态位都有相应特殊的真菌存在。 

各生态位丰度前 20 的真菌分布在 28 个属中

(图 4)，担子菌门有 14 个属，子囊菌门有 12 个

属，被孢霉门和毛霉菌门各有 1 个属，且每个生

态位各自丰度前 20 的真菌种类丰度之和均超过

89%。其中根围土壤的优势菌属(相对丰度大于

5%)为被孢霉属、Saitozyma、Papiliotrema 和红

菇属(Russula)分别占其丰度的 29.59%、20.32%、

18.88%、6.32%，并且被孢霉属、Saitozyma、

Papiliotrema和红菇属在根表菌群也为优势菌属，

占相对丰度的 25.83%、22.33%、18.63%、5.01%，
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根 内 菌 群 的 优 势 菌 属 较 多 有 Saitozyma 、

Archaeorhizomyces、红菇属、Cladophialophora、

木霉属(Trichoderma)和鹅膏属(Amanita)分别占根

内真菌丰度的 20.95%、18.69%、8.62%、7.30%、

6.10%和 5.10% (图 4)。各生态位点不仅优势菌属

不同，并且存在特有属，在丰度前 20 的真菌属中，

汉纳酵母属(Hannaella)、柱孢属(Cylindrocarpon)

真菌仅分布在根围土壤；绿僵菌属仅在建兰根表

分布；木霉属、粗糙孔菌属(Trechispora)、Thozetella、

马利娅霉属(Mariannaea)、Fibulomyces 和鹅膏属

仅在建兰根内检测到存在(图 4)，说明建兰根共生

真菌存在生态位点偏好性。 

2.3  建兰根共生真菌差异分析 

2.3.1  建兰根共生真菌种类丰度分析：对不同样

品建兰根系共生真菌进行差异分析，发现 4 个样品

的共有 OTU 数量(275 个)低于 YN、HN 和 GZ 样品

的独有 OTU 数量(662 个，355 个，350 个) (图 5-A)，

高于 FJ 样品的独有 OTU (183 个)，说明建兰不同样

品间的真菌种类差异较大，其中各样品间的真菌种

类独特性为 YN>HN>GZ>FJ；然而根围土壤、根表

和根内真菌中特有 OTU 分别为 457、364、204 个，

明显低于各生态位共有 830 个 OTU (图 5-B)，说明

建兰不同生态位间的真菌种类差异较小，各生态位

的真菌种类独特性为根围土壤>根表>根内。 

 

 
 

图 4.  建兰根系各生态位点丰度前 20 的真菌属 

Figure 4.  The top 20 fungal genera in each niche point of Cymbidium ensifolium root. Rs: rhizosphere soil; Rp: 
rhizoplane; Ep: endoplane. 
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图 5.  样品间和生态位点间真菌 OTU 分布韦恩图 

Figure 5.  Venn figure of fungal OTU between each sample and niche point. A: Venn figure of fungal OTU 
between each sample point; B: Venn figure of fungal OTU between each niche. Rs: rhizosphere soil; Rp: 
rhizoplane; Ep: endoplane. 
 

建兰 12 个生态位丰度排名前 10 的真菌共有

44 个属，其中 GZ 样品独有属为隐球菌属

(Cryptococcus)、汉纳酵母属、Krasilnikovozyma、

白冬孢酵母属(Leucosporidium)、粗糙孔菌属、

Vanrija 6 个属；枝顶孢属(Acremonium)、节丛孢

属 (Arthrobotrys) 、 Chaunopycnis 、 斜 盖 伞 属

(Clitopilus)、长毛孔菌属(Funalia)、Luellia、新丛

赤 壳 属 (Neonectria) 、 假 裸 囊 菌 属

(Pseudogymnoascus)、孢子丝菌属(Sporothrix)、

Thozetella 10 个属仅在 FJ；单独在 YN 样品中检

测到的属有鹅膏属、Fibulomyces、马利娅霉属、

绿 僵 菌 属 、 青 霉 属 (Penicillium) 、 革 菌 属

(Thelephora) 6 属；仅分布在 HN 样品的属有

Bulleribasidium、拟锁瑚菌属(Clavulinopsis)、柱

孢属、Dactylonectria、Solicoccozyma (图 6)，说

明建兰 4 个样品的真菌群落结构在属水平上差异

显著；FJ 样品独有的真菌种类最多。根围土壤的

独有属仅有柱孢属，根表独有属有枝顶孢属、绿

僵菌属，根内有 13 个独有属分别为粗糙孔菌属、

Thozetella、革菌属、玛利亚霉属(Mariannaea)、

Luellia、长毛孔菌属、Fibulomyces、Diutina、

Dactylonectria、斜盖伞属、Bulleribasidium、节

丛孢属和鹅膏属(图 6)，说明在属水平上，建兰根

内与根围土壤、根表生态位的真菌群落结构差异

显著，但根围土壤和根表真菌的群落结构差异不

明显。 

2.3.2  建兰根共生真菌群落差异分析：基于

Weight Unifrac 距离进行 PCoA 分析，样品间的聚

集距离越近，它们的物种群落结构越相似，横坐

标表示一个主成分，纵坐标表示另一个主成分，

百分比则表示对样品差异的贡献率。对建兰的各

样品进行 PCoA 分析表明，第一主成分解释了群

落差异的 31.55%，第二主成分解释了群落差异的

24.74%，共解释了真菌群落结构差异的 56.29%，

且各样品间呈各自分离状态(图 7)，并用分子方差

分析法(AMOVA)进行检验 GZ-YN-HN-FJ 组间差

异(P<0.001)，说明 GZ、FJ、YN 和 HN 样品间根

系共生真菌群落结构差异极显著。分别对 4 个样 
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图 6.  建兰各生态位丰度前 10 的真菌属 

Figure 6.  The top 10 fungal genera of each Cymbidium ensifolium root niche. Rs: rhizosphere soil; Rp: 
rhizoplane; Ep: endoplane. 
 

 
 
图 7.  不同样品间真菌群落 PCoA 分析 

Figure 7.  Principal component analysis of fungal 
communities between different samples. 

品的各生态位进行 PCoA 分析发现，每个样品的

根围土壤、根表和根内生态位间呈显著分离，且

第一、第二主成分的贡献率之和均为 100%，完

全解释了真菌群落结构的差异性(图 8)，此外，用

AMOVA 验证每个样品的根围土壤、根表和根内

生态位间的差异，均为 P<0.001，说明 4 个样品

的根围土壤、根表和根内间的共生真菌结构均具

极显著差异性。 

2.4  建兰根共生真菌生物学功能 

基于环境功能数据库 (FunGuild)对建兰根

系共生真菌群落的营养型进行鉴定，发现以腐

生营养型 (Saprotroph)、病理 -腐生 -共生混合型

(Pathotroph-Saprotroph-Symbiotroph)和共生营养

型(Symbiotroph)为主要类型(图 9)，分别占建兰根 
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图 8.  不同样品各生态位的真菌群落 PCoA 分析 

Figure 8.  Principal component analysis of fungal communities in different niches of different samples. Rs: 
rhizosphere soil; Rp: rhizoplane; Ep: endoplane. 

 

系共生真菌总丰度的 45.31%、40.49%、9.76%。

建兰 4 个样品间的真菌营养型构成差异较大，但

每个样品在各自根围土壤和根表间的营养型结

构高度相似，其中仅 FJ 样品 3 个生态位的营养型

结构相似(图 9)。 

样品 FJ 在各生态位均以腐生型为绝对优势，

相对丰度范围为 85.98%–94.76%，其中被孢霉属

为根围土壤和根表真菌的绝对优势菌属，相对丰

度为 96.73%，94.95%，而根内则以 Thozetella 为

绝对优势菌属，相对丰度为 83.67%；GZ 样品在

根围土壤和根表均以病理-腐生-共生混合型和共

生营养型为主，其中病理-腐生-共生混合型均以

Papiliotrema、Saitozyma 为主要类型，两者相对

丰度之和超 93%，共生营养型主要种类均为红菇

属，相对丰度均达 97%；样品 YN 的根围土壤和

根表均以腐生型、病理-腐生-共生混合型和共生

营养型为主，腐生型优势属均为被孢霉属和

Cladophialophora，病理-腐生-共生混合型的主要

类型均为 Saitozyma、Papiliotrema，共生营养型

的主要类型均为红菇属、腊壳菌属(Sebacina)、丝

盖伞属(Inocybe)和鹅膏属；样品 HN 根围土壤和

根表也都以腐生型、病理-腐生-共生混合型为主 
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图 9.  建兰根共生真菌的生物学功能 

Figure 9.  Biological function of Cymbidium ensifolium root symbiotic fungi. A (Rs): rhizosphere soil; B (Rp): 
rhizoplane; C (Ep): endoplane. 
 

要类型，腐生型均以被孢霉属、拟锁瑚菌属和

Apiotrichum 为优势菌，病理-腐生-共生混合型都

以 Saitozyma 为绝对优势菌属(图 9)。 

根内生态位点真菌以腐生营养型、共生营养

型和病原-腐生-共生营养型为主要类型，其中腐

生型为绝对优势类型，各样品相对丰度范围

50.11%–85.98% (图 9-C)，而病原-腐生-共生混合

型和共生型分别占根内真菌群落总丰度的25.12%、

15.26%。其中腐生营养型真菌的优势菌属为

Archaeorhizomyces、Cladophialophora、土赤壳属

(Ilyonectria)、Thozetella、粗糙孔菌属和木霉属； 

共生营养型真菌以鹅膏属和红菇属为主；Saitozyma

在病理-腐生-共生混合类型中丰度最高，这 9 个属

均为根内丰度排名前 20 的种类(图 3)。 

3  讨论 

自 Link 发现兰科植物根内真菌以来，对兰科

植物与其菌根真菌间的研究不断开展[10–11]，本文

采用高通量测序技术，对 4 个样品的野生建兰的

根围土壤、根表和根内的共生真菌种类进行鉴

定，分析真菌群落结构、种类多样性，预测真菌

的生物学功能。结果显示，建兰根系共生真菌的 
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种类多样性高，与兰科植物相关研究结论相   

同[28]；建兰根系共生真菌分布在 12 个门中，以

子囊菌门、担子菌门和被孢霉门为优势门类；建

兰各样品的根系共生真菌营养型结构差异极大，

但每个样品根围土壤和根表间营养型结构相似

度高。有研究表明，兰科植物共生真菌群落结构

会受到栖息地环境的影响[29–30]，来自 GZ、FJ、

YN 和 HN 的样品间的根系共生真菌群落结构呈

极显著差异(P<0.001)，充分说明生长环境对兰花

植物共生真菌群落会产生重大影响。所有样品的

根围土壤、根表和根内间真菌结构差异性极显

著，表明了野生建兰的根围土壤、根表和根内间

的真菌群落结构差异极显著。在自然环境中，林

下植被多样性和土壤含水量等因素会影响植物

根系生长，对植物菌根真菌群落结构也会产生重

大影响[31–32]，然而 FJ 样品的根围土壤、根表和

根内的真菌种类多样性均低于样品 YN、GZ 和

HN 对应的各生态位，样品 FJ 生长在疏林山地陡

坡(坡度 65°)，土壤层薄、根系土壤持水量少，而

YN、GZ 和 HN 样品的建兰均生长密林缓地中，

真菌的孢子萌发、菌丝生长大多数需要高湿度[33]，

推断林下植被多样性和土壤的含水量会对建兰

根系共生真菌群落结构产生影响。 

建兰根系共生真菌以子囊菌门、担子菌门和

被孢霉门为优势菌门，其中根内真菌以子囊菌门

和担子菌门数量占绝对优势，与 Anacamptis 

morio、竹叶兰等兰科植物根内真菌群落结构相  

似[11,28,34]。建兰根系共生真菌中的被孢霉门仅有

被孢霉属 1 属，被孢霉属在 FJ 样品的根系共生真

菌中丰度高，而在其他样品各生态位中种类丰度

低，FJ 样品的根围土壤和根表真菌群落中被孢霉

属为绝对优势菌属，与 GZ、HN 和 YN 样品建兰

根围土壤和根表真菌以子囊菌门和担子菌门为

主的结果不同，该样点建兰生长正常，因此作者

认为建兰对根围土壤和根表真菌的选择不会偏

好某一特定类群，在不同环境中会选择不同类型

种类的真菌，首选具有促进建兰生长发育功能的

类群。胶膜菌科、角担菌科和蜡壳菌科为兰科植

物的重要菌根真菌[12–13]，但本研究未在建兰根系

共生真菌检测到胶膜菌科真菌，分析其原因可能

是采用的 DNA 测序区域不合适，已有研究表明，

不同引物对扩增不同的真菌类群有一些偏好[35]，

因此为了更加全面了解建兰根共生菌种群结构，

采用不同引物分别对其进行高通量测序是必要

的；角担菌科在建兰根系共生真菌丰度极低，然

而杨前宇 [22]等在建兰根内分离出了胶膜菌科和

角担菌科真菌，说明了高通测序需与分离技术相

结合才能更加全面地了解兰科植物根系共生真

菌类群。红菇科作为多种兰花植物菌根真菌，在

珊瑚兰属 Corallorhiza、天麻属 Gastrodia 等兰科

植物根内存在[36–37]，红菇属真菌也与松属 Larix、

松属 Pinus 和豆科 Fabaceae 等多种植物形成外生

菌根，能促进植物根系的生长和营养吸收并提高

植物的抗逆性[38]，本研究检测到红菇属在建兰的

根围土壤、根表和根内均为优势真菌种类，红菇

属真菌可能在建兰的种子萌发、生长发育过程中

起着重要的作用。银耳目 Tremellales 的 Saitozyma

和 Papiliotrema 多存在于土壤和植物根际中[14,29,39]，

有研究发现 Papiliotrema 中存在菌株能与丛枝菌

根真菌进行协同作用，增加植物磷、氮、叶绿素的

吸收并能产生酚类化合物，从而对植物生长发育产

生有利影响[14]，但未见 Saitozyma 和 Papiliotrema
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作为兰科植物菌根真菌的报道，且 Saitozyma 和

Papiliotrema 在建兰的根围土壤、根表和根内均

大量存在，Saitozyma 和 Papiliotrem 是否能对建

兰生长发育产生有利影响还有待进一步研究。 

按照生态类型的不同，兰科植物被划分为地

生兰、附生兰和腐生兰，建兰属地生兰，其种子

萌发、原球茎的形成及营养吸收等生理过程需共

生真菌进行协作。本文中的建兰根系共生真菌以

腐生营养型、共生营养型和病理-腐生-共生混合

型为主要类型，样品 GZ、FJ、YN 和 HN 间的真

菌群落营养型结构差异较大，其中各样品的根围

土壤和根表真菌的营养类型结构高度相似，除样

品 FJ 外，其他样品的根内与根围土壤和根表营养

型结构差异较大。建兰根内真菌营养类型结构以

腐生营养型、共生营养型和病理-腐生-共生混合

型为主，腐生营养型为优势类型丰度最高，这与

植物内生菌大都与植物是共生关系的普遍认知

有所不同，当然，FunGuild 是基于已知文献进行

真菌生物学功能进行预测，而同一种真菌在不同

环境中对不同寄主的生物学功能不同，已知的腐

生型真菌在建兰根内是否也是腐生营养还需要

进一步的研究。样品 FJ 各生态位的营养类型均

以腐生营养型为绝对优势型，其中根围土壤和根

表真菌的腐生营养型中绝对优势菌属被孢霉属，

而根内真菌的被孢霉属丰度极低。被孢霉属真菌分

布在土壤、植物根际和根内等环境中[15,40]，一些被

孢霉真菌(M. elongata，M. antarctica，M. verticillata)

能促进植物产生赤霉酸、吲哚乙酸等植物激素，

并为共生植物提供氮、磷等营养物质[41]。被孢霉

属作为腐生菌，能促进土壤的碳循环，并释放有

机酸来溶解土壤中的磷的潜力 [42–43]。王涵等 [44]

在对金线莲 Anoectochilus roxburghii 幼苗与其根

内真菌的促生实验中，发现从根内分离出的

Cladophialophora 一菌株对其幼苗有一定的促生

作用，并且 Cladophialophora 也寄生在竹叶兰和

二叶舌唇兰 Platanthera chlorantha 等兰科植物根

内[28,45]，在建兰根围土壤、根表和根内的腐生类

型中大量存在，推测 Cladophialophora 对建兰生

长 发 育 也 有 一 定 的 促 进 作 用 。 土 壤 真 菌

Archaeorhizomyces 普遍存在于植物根系环境中

具有生长缓慢的特征，其营养机制尚未可知[46]，

在竹叶兰的根表也有分布[28]，为建兰根内腐生营

养型的优势菌属，也是建兰根内优势属，

Archaeorhizomyces 与建兰的营养机制值得进一

步探讨。鹅膏属和红菇属作为常见的外生菌根真

菌(Ectomycorrhizal fungi)[3,47–48]，为建兰的根内优

势菌属，说明建兰对菌根真菌有着筛选，但鹅膏

属和红菇属侵入建兰根内的机制有待探索。 

兰科植物种子的萌发和幼苗的生长均需要

真菌不同程度的参与[7–8]，长期以来，用于兰科植

物种子共生萌发相关研究的真菌多是从野生成

年植株的根、原球茎中分离和筛选获得，但大部

分的真菌不能进行分离培养[5,10]，而且环境中真

菌种类繁多，腐生型、生长迅速的真菌往往覆盖

生长慢的真菌，导致分离方法遗漏了具有重要生

物学功能的真菌种类。该文应用高通测序技术对

建兰共生真菌群落结构及其生物功能进行探索，

为分离建兰根共生菌中某些可能有促生能力的

真菌提供理论依据，并为针对性地分离这些真菌

而设计选择性分离培养基提供支持。为建兰的种

子萌发、幼苗促生及植株生长发育提供了理论 

依据。 
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Abstract: [Objective] To explore the community structure and biological function of Cymbidium ensifolium root 
symbiosis fungi. [Methods] Using high-throughput sequencing and FunGulid database, fungal species diversity and 
function of wild C. ensifolium rhizosphere soil (Rs), rhizoplane (Rp), and endoplane (Ep) at 4 samples in Hunan 
(HN), Fujian (FJ), Guizhou (GZ) and Yunnan (YN) Province were identified and predicted. [Results] The root 
symbiotic fungi of C. ensifolium are distributed in 12 phyla, 44 classes, 103 orders, 241 families and 432 genera. 
The main dominant phyla are Basidiomycota (49.51%), Ascomycota (27.39%) and Mortierellomycota (20.22%). At 
the genus level, Mortierella (11.75%), Saitozyma (11.45%) and Papiliotrema (7.93%) are the dominant genera. The 
nutrient types of symbiosis fungi in different C. ensifolium samples are quite different, but the structure of fungal 
nutrient types of each sample had a high similarity between the Rs and Rp; and the saprophytes was the absolute 
dominant type (50.11%–85.98%) in the Ep. However, FJ sample were special because of saprophytic trophic type 
dominated in the three ecological niches (85.98%–94.76%). The Rs and Rp fungi around the GZ sample were 
mainly of Pathotroph-Saprotroph-Symbiotroph and Symbiotroph type. The Rs and Rp of YN sample point were 
dominated by Saprotroph, Pathotroph-Saprotroph-Symbiotroph and Symbiotroph fungi. The Rs and Rp fungi of HN 
sample were also mainly composed of Saprotroph and Pathotroph-Saprotroph-Symbiotroph type. [Conclusion] The     
C. ensifolium root symbiosis fungi exhibit high diversity, and the community structure of the symbiosis fungi 
between each sample and each ecological niche point has extremely significant difference. The potential beneficial 
fungi of C. ensifolium root symbiotic fungi include Mortierella, Russula, Saitozyma, Papiliotrema, 
Cladophialophora, etc. This study provides a theoretical basis for revealing the symbiosis of C. ensifolium roots 
and fungi, as well as for the development and utilization of C. ensifolium symbiosis fungi. 
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