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研究报告 

不同生境重楼内生真菌及土壤真菌多样性比较 
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摘  要：【背景】植物内生菌的群落组成随物种基因型及不同部位、生长地和环境条件不同而发生变

化，而植物相关微生物会影响植物的生长、代谢、化学成分的积累与合成，并且可能对药用植物有

效成分的合成造成影响。【目的】通过对不同生长环境重楼内生及土壤真菌群落多样性的研究，寻找

园区环境与野生环境的差异真菌，为野生药用植物的人工栽培提供理论基础。【方法】测定两种环境

中土壤的理化指标，并采用 Illumina HiSeq 高通量测序技术分别对野生环境及园区环境中重楼内生

及土壤真菌群落转录间隔区 ITS 进行扩增子序列测定，对不同土壤环境真菌群落组成与多样性差异

进行生物信息学分析。【结果】对重楼相关土壤及内生真菌的多样性分析结果显示，野生环境中的真

菌丰度及多样性均高于园区环境。其中野生环境与园区环境中根际土壤真菌的丰度有显著性差异

(P<0.05)。真菌群落注释结果表明，两种环境中分别注释到 8 个门；在属水平上，野生环境注释到

82 个属，园区环境注释到 78 个属；不同土壤环境对微生物群落丰度有着较为显著的差异。野生环

境中有 4.04%特有的 OTU，园区环境中有 4.84%特有的 OTU。通过 LEfSe 分析找到了园区环境与野

生环境具有显著性差异的生物标记物，Ttracladium marohalianum、Thelephorales 和 Thelephoraceae

为区别两种环境的生物标记物。【结论】野生环境较园区环境在土壤条件上更为疏松，并具有较高的

含水量，矿质元素含量也更高，其真菌群落多样性及丰度较园区环境更为丰富。该研究结果将对重

楼引种栽培后的质效变迁研究提供理论基础。 
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Abstract: [Background] The community composition of endophyes changes with species genotypes, 
different parts and growth environmental, while plant-related microorganisms affect plant growth, 
metabolism, accumulation and synthesis of chemical components, and the synthesis of active components 
of medicinal plants. [Objective] By studying the diversity of Paris polyphylla endophytic and soil fungal 
communities in different growth environments, the differential microbes were found from the garden 
environment and wild environment, which provided the theoretical basis for the artificial cultivation of 
wild medicinal plants. [Methods] Physical and chemical indexes in two soil environments were 
determined, and Illumina HiSeq high-throughput sequencing technique was used to determine the genes of 
endophytic and soil fungi communities in wild and garden environments. Bioinformatics analysis was 
carried out on the composition and the differences of fungal communities in different environments. 
[Results] The results of diversity analysis of soil and endophytic fungi showed that the abundance and 
diversity of fungi in wild environment were higher than garden environment. Among them, there was 
significant difference in the abundance of rhizosphere soil and soil fungal in the garden (P<0.05). The 
results of fungal community annotation showed that there were 8 phyla in the two environments, 82 gena 
in the wild and 78 gena in the garden. There were 4.04% unique OTU in the wild environment and 4.84% 
unique in the garden environment. In addition, through the LEfSe analysis, we found the significant 
difference biomarker from garden environment and the wild environment, Ttracladium marohalianum, 
Thelephorales, and Thelephoraceae was the biomarker which distinguishes the two environments. 
[Conclusion] The wild environment than the garden environment has higher water content, higher mineral 
element content, and its fungal community diversity and abundance is more abundant than the soil 
conditions of garden environment. The results of this study provide a theoretical basis for the change of 
quality and effect after introduction and cultivation of Paris polyphylla. 

Keywords: Paris polyphylla, High-throughput sequencing, Endophytic fungi, Rhizosphere, Diversity, 
Habitat 

植物内生菌(endophyte)是指植物生活史的一定

阶段或全部阶段生活于健康植物各种组织和器官

内部以及细胞间隙却不引起宿主植物发生病害的

一类微生物[1]，植物内生菌是影响植物健康和生产

力的关键因素之一[2]。微生物组成随土壤来源和植

物基因型的不同而变化，同时也可能参与植物的代

谢过程[3-5]。药用植物内生菌、根际微生物等植物微

生态因素可直接或间接地影响药用植物的生长代

谢和化学成分的积累与合成[6]，不同地区产的药用

植物在品质及效用上往往有巨大的差异[7]，这一过

程也逐渐被研究者所认识。 

像所有高等生物一样，微生物可与植物协同进

化并形成特有的处于动态平衡的生态系统，而植物

与土壤微生物的相互作用则是植物适应自然环境

的关键。植物可以调节其根际营养物质的组成以促

进微生物的生长，从而改善特定生态系统中的植物

适应性[8]，并涉及系统发生相关微生物的选择，不

同物种、地理位置、气候和土地管理的植物表现出
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不同的微生物群落特征[9]。同一种药用植物的次生

代谢物含量可能因栽培地生长环境中微生物组成

的不同而不同[10-11]。 

中草药的品质和效用一直是国内中药材市场

关注的热点话题，中草药在种植过程中，微生态

则对药材的道地性及优良品质产生着重要影响与

贡献[5]。陕西境内的秦巴山区是国内重要的中草药

栽培区域，其气候、海拔等自然环境因素均适合

中草药的生长。重楼是秦巴山区重要的栽培药用

植物之一，本研究通过高通量测序技术对野生及

园区环境条件下生长的重楼根际及内生真菌的群

落多样性差异进行分析，目的在于了解不同土壤

环境对重楼根际及内生真菌的影响，以期为重楼

的人工种植提供理论依据，为道地药材仿野生种

植中微生态结构的重构提供理论基础。 

1  材料与方法 

1.1  采样地点 

样品采集于陕西省汉中市镇巴县大池镇大池

社区黎坪小组园区环境及野生环境，样品为药用植

物重楼及相关土壤样本，具体样本采集信息见表 1。

重楼样本的野生生长环境为林下、阴湿、树木遮光

度为 70%以上的腐殖土，园区环境为人工管理多年

的药园。样地的地理位置坐标为：E107°50′0346″− 

107°50′0351″，N32°16′6501″−32°16′6523″。从选定

的地点采集生长健康的重楼植株(根、根茎、叶)和

相应的根际土及环境土，每个样本生物学重复 3 个。

为保证植株活力，连同根际土及环境土放置于冷链

箱中，4 h 内带回实验室，待进一步处理。 

1.2  主要试剂和仪器 

DNA 凝胶提取试剂盒，上海百赛生物技术有限

公司；Mobio 强力土壤 DNA 提取试剂盒，北京智

杰方远科技有限公司；植物基因组 DNA 提取试剂

盒，天根生化科技(北京)有限公司。Illumina HiSeq

高通量测序平台，北京诺禾致源生物信息科技有限

公司；pH 计，Mettler Toledo 国际贸易(上海)有限公 

表 1  实验样本来源信息表 
Table 1  Information of experimental samples 
生境 

Environment

样本类型 

Type 

样本 

Sample 

样本名称 

Name 

海拔 

Altitude (m)

野生 

Wild 

土壤 

Soil 

环境土 

Environmental 
soil 

SSSoil 1 543 

根际土 

Rhizosphere  
soil 

SRSoil 1 543 

植物 

Plant 

根 

Root 

SRoot 1 543 

根茎 

Rhizome 

SRhizome 1 543 

叶 

Leaf 

SLeaf 1 543 

园区 

Garden 

土壤 

Soil 

环境土 

Environmental 
soil 

YSSoil 1 625 

根际土 

Rhizosphere  
soil 

YRSoil 1 625 

植物 

Plant 

根 

Root 

YRoot 1 625 

根茎 

Rhizome 

YRhizome 1 625 

叶 

Leaf 

YLeaf 1 625 

 
司；电感耦合原子吸收发光仪，Perkin Elmer (上海)

有限公司。 

1.3  样品前处理 

在重楼生长半径 10 cm 以外、地表以下 5 cm

处采集环境土。将重楼根部土壤抖落，留存无法

抖落的土定义为根际土，根际土壤按照 Guo 等[12]

的描述处理，通过振动平台将根际土振下(20 min，

120 r/min)，将根际土收集于无菌 PE 管中。重楼根

及根茎部位用流动水清洗，然后分别将根、根茎和

叶置于 75%的酒精中清洗，时间依次为 1.5、2.0 和

1.0 min，再用 5%次氯酸处理 3 min，最后用无菌水

清洗 3 次，最终获得表面无菌的重楼根、根茎及叶

样本，然后用液氮处理 30 s。根际土样本直接用液

氮处理，待液氮蒸发完毕后置于−80 °C 超低温冰箱

中，待 DNA 提取。 
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1.4  土壤理化指标测定方法 

土壤容重：环刀法[13]。计算公式：容重(g/cm3)=

土壤重量/土壤体积。 

pH 值：取 10 g 土壤溶于 20 mL 蒸馏水中，充

分搅拌后静置 5 min，用 pH 计测定，每个采样点测

定 3 次，取平均值。 

含水量：失重法。取 10 g 土壤，称重后烘干，

待重量不再变化时计算土壤含水量。 

土壤矿质元素：电感耦合原子吸收发光仪 

测定。 

1.5  基因组 DNA 的提取 

取土壤、根、根茎及叶片每个样本的量约 0.5 g

用于提取 DNA。为了减少 DNA 提取偏差，提高提

取效率，土壤样本和植物组织样本的 DNA 分别用

土壤基因组 DNA 提取试剂盒和磁珠法植物基因组

DNA 提取试剂盒提取，其步骤严格按照试剂盒的说

明书进行。 

1.6  基因组的提取和 PCR 扩增与测序 

从土壤样本和植物样本中提取基因组 DNA。使

用引物 ITS1-1F-F (5′-CTTGGTCATTTAGAGGAAG 

TAA-3′)和 ITS1-1F-R (5′-GCTGCGTTCTTCATCGA 

TGC-3′)及 ITS5-1737F (5′-GGAAGTAAAAGTCGT 

AACAAGG-3′)和 ITS2-2043R (5′-GCTGCGTTCAT 

CGATGC-3′)对真菌核糖体 RNA 基因 ITS 区进行扩

增。PCR 反应体系(20 μL)：5×FastPfu 缓冲液 4 μL，

正、反向引物(5 μmol/L)各 0.8 μL，DNA 模板 10 ng，

2.5 mmol/L dNTPs 2 μL，FastPfu 聚合酶 0.4 μL。PCR

反应条件：98 °C 1 min；98 °C 10 s，50 °C 30 s，72 °C 

30 s，共 30 个循环；72 °C 5 min。PCR 扩增产物进

行 2%琼脂糖凝胶电泳，并从凝胶中提取扩增产物；

然后用 Axyprep DNA 凝胶提取试剂盒进行纯化，用

QuantiFluor™-St 进行定量。 

根据 Illumina 基因组 DNA 文库的制备过程，

利用聚合 DNA 产物构建 Illumina 对端文库，然后

根据标准协议在 Illumina HiSeq 平台对以上扩增文

库进行配对测序。根据标准，原始数据存储在 NCBI

中(SRA：PRJNA634059)。 

1.7  数据处理与统计分析 

利用 Fast QC 软件对测序结束的原始数据进行

质控，去除低质量序列；利用 USEARCH(V11) 

(http://www.drive5.com/usearch/)流程进行后续生物

信息学分析。利用 USEARCH 流程的 Fastq Mergepairs

方法进行双端序列合并；利用 Cutadapt1.18 切除引

物；通过 USEARCH fastq filter 对序列进行质控；

Fastx Uniques 方法进行去冗余并去除 Singleton 序

列(最小参数为 8)；通过 Unoise3 算法进行 OTU 无

参聚类；用 Otutab 生成 OTU 表格。聚类后的序列

利用 Unite 数据库进行注释，Sintax 方法剪切值为

0.8；利用分组中最少序列进行抽平，抽平后得到

OTU 表格。 

运用 R3.5.1 对所得测序数据进行统计分析[14]，

并利用 USEARCH 进行 α多样性和 β多样性的参数

统计分析。在 α 多样性分析中，利用 Anova 法进行

整体差异分析、利用 t 检验方法进行组间差异分析，

对植物根、根茎和叶等不同生态位的物种多样性指

数之间的差异进行研究；在 β 多样性研究中，使用

Binary Jaccard 算 法 进 行 主 坐 标 分 析 (principal 

coordinate analysis，PCoA)，对不同生态位之间的距

离进行度量；使用真菌数据库 Release 6.0 对菌群群 

落结构进行门水平和属水平的分类学统计分析[15-16]。

另外，基于 Binary Jaccard 算法进行 UPGMA 层次

聚类分析；利用维恩(Venn)图展示不同生长环境间

共有、特有的真菌 OTU 数目，直观地表现出样品

间 OTU 的重合情况；用 LEfSe [Line Discriminant 

Analysis (LDA) Effect Size]分析寻找不同生长环境

中的差异真菌。 

2  结果与分析 

2.1  环境土壤理化指标分析 

土壤容重测定结果显示(表 2)，野生环境中的土

壤容重值低于园区环境，说明野生环境中的土壤更

为疏松、有机质更丰富；疏松土壤的土壤颗粒间有

着更大的空隙，即可容纳更多水分，通过土壤含水

量测定印证了土壤容重值的可靠性；通过对两种立 
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表 2  样本采集地点土壤理化指标 
Table 2  Physical and chemical indexes of soil in sample 
collection sites 
指标 
Index 

野生环境 
Wild 

园区环境 
Garden 

容重 
Bulk density (g/cm3) 

1.25±0.08 1.47±0.07 

含水量 
Moisture content (%) 

39.20±2.01 27.21±1.92 

pH 值  
pH value 

6.11±0.10 6.57±0.29 

有机质 
Organic matter (g/kg) 

94.08±5.10 68.40±7.25 

速效氮 
Available N (mg/kg) 

538.25±45.4 396.58±80.3 

速效磷 
Available P (mg/kg) 

3.56±0.90 50.28±8.22 

速效钾 
Available K (mg/kg) 

269.33±11.33 540.05±50.43 

全氮 
Total N (g/kg) 

4.83±0.21 3.32±0.65 

全磷 
Total P (g/kg) 

0.64±0.09 0.61±0.06 

全钾 
Total K (g/kg) 

12.98±1.11 11.17±1.37 

地环境中土壤 pH 值的测定发现，野生环境土壤的

pH 值均低于园区环境，这可能是由于野生环境中

存在较多腐殖质、同时产酸微生物大量栖息所致；

通过对矿质元素氮、磷、钾的比较发现，野生环境

中全氮、全磷、全钾含量也均高于园区环境，但速

效磷、速效钾含量低于园区环境，速效磷及速效钾

的增高可能是由于人工干预的结果。 

2.2  α多样性分析 

用 USEARCH 进行 α 多样性分析，得到了两种

环境的 ACE 指数、Chao1 指数、Shannon 指数以及

Simpson 多样性指数，分别用箱线图显示(图 1)。另

外，对不同生境进行 t 检验，*表示 0.05>P>0.01。

用 ACE 指数与 Chao1 指数表明野生环境与园区环

境真菌群落丰度的差异性，Shannon 指数与 Simpson

指数表示真菌多样性的差异性。结果如图 1 所示，

在土壤中，野生环境中环境土壤与根际土壤真菌群

落丰度及多样性均高于园区环境，其中，野生环境 

 

图 1  不同区系真菌群落的 α多样性分析 
Figure 1  Alpha diversity of the fungal communities in different samples 

注：A：ACE 指数；B：Chao1 指数；C：Shannon 指数；D：Simpson 指数. 箱线图中每个箱体分别显示每组数据集中的 1/4 位数

(25%)、3/4 位数(75%)、中值以及最大和最小计算值；实心箱体表示野生环境样本，空心箱体表示园区环境样本；*表示

0.05>P>0.01. 用箱体颜色区分不同区系.  
Note: A: ACE index; B: Chao1 index; C: Shannon index; D: Simpson index. The box diagram shows the first (25%) and third (75%) 
quartiles, median values and maximum and minimum observational values in each data set; the solid box represents the wild environment 
sample, the hollow box represents the graden environment sample; * represents 0.05>P>0.01. Distinguish different floras by box diagram color.  
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中根际土壤与园区根际土壤真菌的丰度有显著性

差异(P<0.05)；在植物中，园区环境中重楼内生真

菌丰度和多样性都要略高于野生环境。 

2.3  β多样性分析 

在 OTU 水平评估两种环境真菌群落的 β 多样

性，比较不同土壤环境中各区系真菌群落结构组

成。通过 Binary Jaccard 相异矩阵算法，进行主坐

标分析(PCoA)分析。图 2A 显示了样本中真菌群落

结构的整体性关系，其中，横坐标解释了关系值的

38.66%，纵坐标解释了关系值的 12.37%，总解释度

为 51.03%。PCoA 分析结果显示，土壤样本与植物

样本有明显的区别，说明土壤中的真菌群落与重楼

各部位间有明显差异，但根际土与环境土中的真菌

多样性并无较大区别；另外，图 2A 中显示园区环

境与野生环境真菌群落的 β 多样性并无明显区分。

UPGMA 层次聚类分析结果如图 2B 所示，植物样

本与土壤样本分别形成聚类，不同生长环境间相同

区系的进化关系较近，UPGMA 层次聚类分析同时

印证了 Binary Jaccard 相异矩阵算法中的 PCoA分析

结果。另外，从 UPGMA 层次聚类图中同样可以看

出，同一类样本的 3 个生物重复除野生环境中的一

个根样本外，其余都能很好地聚在一起，这同样说

明了该分析过程的重复性及可靠性。 

2.4  不同生长环境真菌群落多样性差异分析 

分别在门水平和属水平上统计了不同生长环

境的真菌群落组成。如图 3A 所示，在门水平上共

注释到 8 个门，分别为子囊菌门(Ascomycota)、担

子菌门(Basidiomycota)、球囊菌门(Glomeromycota)、

被 孢 霉 门 (Mortierellomycota) 、 罗 兹 菌 门

(Rozellomycota)、Olpidiomycota、Zoopagomycota 和

Mucoromycota。该注释结果在野生环境及园区环境

中的平均覆盖度分别为 75.22%与 77.10%，两种环

境下主要表现为真菌群落丰度的差异性，多样性并

无太大差异。 
 

 
 

图 2  在 OTU 水平真菌群落组成 PCoA 图和 UPGMA 层次聚类分析图 
Figure 2  PCoA map and UPGMA hierarchical cluster analysis of fungal community composition at OTU level 

注：PCoA 分析与 UPGMA 层次聚类分析均基于 Binary Jaccard 算法. A：PCoA 分析中，横、纵坐标为样品间差异最大的 2 个特征值，

以百分数的形式体现主要影响程度，PCoA 显示样本中真菌群落结构的整体相似性，根际土壤与重楼样本各部分有明显的区分，方

形代表采样地为野生环境，圆形代表采样地为园区环境，不同颜色代表真菌不同区系；B：UPGMA 层次聚类分析中，样品越靠近，

支长越短，说明两个样品的物种组成越相似. 
Note: Based on the PCoA analysis and Unweighted Pair Group Method with Arithmetic mean (UPGMA) of the binary Jaccard algorithm. A: 
PCoA analysis, the horizontal and vertical coordinates are the two eigenvalues that lead to the greatest difference between samples, and the 
main influence degree is reflected as a percentage. PCoA show the similarity of species composition between samples, rhizosphere soil 
samples were well separated from the plant comparts samples. The square represents the wild environment, the circle represents the garden 
environment, and the different colors represent the different flora of fungi. B: UPGMA hierarchical cluster analysis, the closer the sample is, 
the shorter the branch length is, indicating that the species composition of the two samples is more similar. 
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野生环境及园区环境中分别注释到 82 个和  

78 个属。为清晰显示不同生长环境中真菌群落的相

对丰度，在属水平显示前 10 的属。如图 3B 所示，

相对丰度前 10 的属分别为四枝孢属(Tetracladium)、

根 内 球 囊 霉 属 (Rhizophagus) 、 短 柄 霉 属

(Aureobasidium)、Inocybe、链格孢属(Alternaria)、

Tomentella 、 油 壶 菌 属 (Olpidium) 、 芽 枝 霉 属

(Cladosporium)、外瓶柄霉属(Exophiala)和角担菌属

(Ceratobasidium)。由图 3B 中可看出各区系真菌群

的组成及相对丰度有所差异，丰度最高的是四枝孢

属，该属在园区环境较野生环境高 37.11%；其次是

根内球囊霉属，该属园区中的丰度比野生环境高出

89.97%；而短柄霉属在野生环境中的相对丰度是园

区环境的 3 倍。就整体而言，野生环境具有更高的

均匀度，而园区环境中菌群具有一定的偏好性，部

分菌群表现出更高的优势性。 

 
 

 
 

图 3  不同生长环境门水平(A)及属水平(B)物种的组成差异 
Figure 3  Distribution of OTUs at the phylum (A) and genus (B) levels at different habitat 
 

2.5  不同生长环境间 OTU 数目 Venn 分析 

对不同生长环境的 OTU 数目进行维恩(Venn)

分析[17]。Venn 分析结果如图 4 所示，交叠部分为共

有的 OTU 数目，野生环境中特有的 OTU 数目占比

为 4.04%，园区环境特有的 OTU 数目占比为 4.84%，

两种土壤环境共有的 OTU 数目占比为 91.12%。从

不同生长环境的分析结果来看，虽然野生环境与园

区中有绝大多数的共有 OTU，但野生环境与园区环

境中都有各自特有的 OTU，这些特有的 OTU 是否

对宿主植物的生长代谢有影响需进一步研究。 

2.6  不同生长环境间差异显著性分析 

通过 LEfSe[18]分析在两组间寻找具有统计学差

异的生物标记物(biomarker)，发现不同生长环境中

具有差异的生物标记物，结果如图 5 所示。图 5 显 

 

 
 

 

图 4  野生环境与园区环境真菌 OTU 数目 Venn 图 
Figure 4  OTU Venn analysis of fungi at wild and garden 
habitat 
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图 5  野生环境与园区环境环境 LEfSe 分析结果 
Figure 5  Results of LEfSe analysis for wild and garden 
habitat 

注：柱状图的长度代表差异物种的影响大小(即为 LDA 阈值)，

不同颜色表示不同生长环境中的物种，蓝色代表野生环境，橙

色代表园区环境. 
Note: Histogram length represents the effect level of different 
species (LDA threshold), different colors represent species in 
different growing environment, blue represents wild environment, 
orange represents park environment. 

 
示了两种环境中有显著性差异的生物标记物。其

中，野生环境中 Ttracladium marohalianum 是具有

显著性差异的生物标记物，而园区环境中可区分两

种 土 壤 环 境 的 生 物 标 记 物 分 别 为 革 菌 目

(Thelephorales)和革菌科(Thelephoraceae)。此差异

可能与园区环境人工干预的作用有关。 

3  讨论与结论 

3.1  不同样地土壤理化指标对微生物的影响 

园区环境中，人为因素改变了土壤的理化性

质，园区环境中容重的增大会导致土壤透气性的改

变，因此好氧菌的生存会受到一定的影响，与此同

时含水量也会下降，含水量的测定结果印证了这一

点。野生环境比园区环境中土壤的含水量高出

44%，而含水量是影响微生物生存和生长发育的重

要因素之一。另外，从 pH 值测定结果中发现，园

区土壤环境 pH 值要高于野生环境，这种变化会导

致嗜酸菌群的减少，而某些适合中性环境下生存的

病原微生物的数量会随之上升，菌群平衡也会随着

这些土壤理化指标的变化而发生变化[19-21]，甚至是

朝着失衡的方向发展，这可能也是园区更容易暴发

病害的原因之一[22]。 

由于人工干预的作用，园区环境中速效元素如

速效磷、速效钾的含量要明显高于自然环境，这些

人为施用的矿质元素往往以无机离子存在于土壤

中。众所周知，土壤微生物可转化和帮助植物吸收

矿质离子，这些离子的含量同样也影响着微生物的

转化和利用，从而改变植物对其的吸收[23]。合理施

用氮肥对土壤微生物数量与土壤中营养元素含量

具有良好的调节作用，但速效氮在土壤中的存在不

够稳定，易受土壤水分条件和生物活动的影响而发

生变化[24]，因此需要更多的指标来综合评价土壤的

营养元素。值得注意的是，野生环境中全氮、全磷、

全钾量却高于园区环境，说明野生环境的土壤营养

元素含量并不亚于园区环境，而且矿质元素以长效

形式存在，从而充分保证了植物生长过程中矿质元

素对植物的供给。 

土壤环境通常被认为是微生物多样性最丰富

的区域[25]。诸多研究发现微生物群落组成及丰度表

现出一定的宿主专一性和地域专化性[26]，因此，土

壤理化指标的差异可能导致土壤中微生态的变化。 

3.2  不同生境对重楼内生菌及土壤真菌的影响 

对野生环境及园区环境的土壤及重楼相关

DNA 进行了测序分析，确定了不同土壤环境下环境

土壤、根际土壤和重楼植株不同部位内生真菌的相

对丰度，明确了不同区系之间的差异。结果表明重

楼及土壤环境样本中具有高度差异的 OTU 数，这

些差异可归因于真菌对最适生存环境的选择性。 

通过对不同土壤环境中真菌的 α多样性分析得

知，不同生长环境的土壤和重楼真菌群落的丰度及

多样性均存在差异。ACE 指数和 Chao1 指数同时反

映了野生与园区两种环境中的真菌丰度，野生环境

根际土壤中的真菌群落丰度显著高于园区环境根

际土。土壤中微生物的多样性及丰度可加快植物对

土壤中碳源的利用[27]。同时，根际微生物在促进植

物生长发育、防治病害方面起着至关重要的作用[28]，

根际微生物直接或间接影响着植物的生长以及代

谢产物的积累。导致上述两种环境中根际土壤真菌

差异的因素很可能是不同土壤环境的自然因素(如
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降雨、光照、空气扩散条件)以及土壤营养元素(氮、

磷、钾等)含量的差异。另外，陆地植物多样性与土

壤微生物之间存在着正相关的联系，植物多样性在

维持土壤生态系统的运作中起着重要的作用[29]。野

生环境与园区环境中植被的多样性截然不同，这同

样也可能导致根际土壤真菌的差异。 

植物种类、生存环境、植物遗传以及组织状态

的不同造成植物内生微生物群落的组成差异[30]，由

于不同微生物类群对环境的适应性不同，它们更有

可能定殖于适合自身生长的环境中[31-32]。我们对不

同土壤环境下的环境土、重楼根际及内生真菌的群

落差异研究结果表明，不同土壤环境下真菌多样性

及群落组成有一定的差异性。但从整体而言，土壤

真菌群落与重楼内生真菌群落的差异性要大于野

生与园区之间的差异性，这一结果也证明了真菌群

落对其定殖环境的选择性。 

两种环境中的真菌分别注释到 8 个门，但在属

水平上野生环境注释到 82 个属，而园区环境注释

到 78 个属，这说明野生环境中真菌的多样性要高

于园区环境。众所周知，自然生态系统是一个复杂

且稳定的生态系统，与自然生态系统相比，园区生

态系统更简单且不稳定，本研究注释结果证明了微

生物生态同样存在这一规律。另外，在属水平上可

被注释的真菌中，两种环境中丰度最高的均为四枝

孢属，但园区中的丰度比野生环境高出 37.11%；其

次是根内球囊霉属，该属园区中的丰度比野生环境

高出 89.97%；第三是短柄霉属，该属野生环境中的

相对丰度比园区环境高出 3 倍。由此可见，不同土

壤环境对真菌群落丰度有着较为显著的影响。 

对不同土壤环境的 Venn 分析表明，虽然野生

环境与园区的样本中有绝大多数是共有 OTU，但在

野生环境中有 4.04%的特有 OTU，园区环境中有

4.84%的特有 OTU。药用植物药用部位的形态建成、

有效成分的积累、引种栽培后的质效变迁都与微生

物有关[6]，这些特有的 OTU 是否对重楼的生长、代

谢产生影响，仍需进一步研究。另外，通过 LEfSe

分析找到了园区环境与野生环境具有显著性差异

的 生 物 标 记 物 ， Ttracladium marohalianum 、

Thelephorales 和 Thelephoraceae 为区别两种环境的

生物标记物，这些菌群对重楼植株的形态建成、有

效成分的积累、引种栽培后的质效变迁所起到的作

用同样是将要研究的内容。 
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