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海南霸王岭毛棉杜鹃根部真菌的多样性
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　　摘要：以生长于海南岛霸王岭的毛棉杜鹃（Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎｍｏｕｌｍａｉｎｅｎｓｅ）为材料，用分子检测技术对其根部真菌的
ｒＤＮＡ－ＩＴＳ序列进行扩增、克隆、测序，以及序列分析，共检测出２８种真菌，其中子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）１９种，担子菌
门（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）８种，接合菌门（Ｚｙｇｏｍｙｃｏｔａ）１种，其中物种最丰富的真菌类群为子囊菌门锤舌菌纲的柔膜菌目。采
用Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ法估算真菌的物种丰富度，表明霸王岭地区毛棉杜鹃的根系真菌至少有３７种，并且物种累积曲线显示：随
着根系真菌的宿主植物个体数增加，Ｓｈａｎｎｏｎ－ｗｅｉｎｅｒ多样性指数和物种丰富度增大，且物种数增加的潜力仍然较大。
研究结果表明，毛棉杜鹃根部真菌种类极丰富，有必要全面开展杜鹃花属植物根部真菌分子检测，并从中筛选出对杜

鹃花属植物生长有良好效应的真菌。全面揭示杜鹃花属植物的根部共生真菌多样性必将有助于杜鹃花属植物的保育

与引种栽培。
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　　杜鹃花科（Ｅｒｉｃａｃｅａｅ）植物根系在自然生境中与真菌形
成的互利共生体，称之为杜鹃花菌根（Ｅｒｉｃｏｉｄｍｙｃｏｒｒｈｉｚａ，
ＥＲＭ）［１］。野外条件下，杜鹃花类植物的菌根真菌能有效地
加强其对土壤中可溶性无机态 Ｎ、Ｐ或不可溶性 Ｎ、Ｐ复合物
的吸收利用［１－２］。北美地区的园艺生产中，常用杜鹃花类菌

根真菌接种蓝莓，以减少化肥的施用［３］。杜鹃花属（Ｒｈｏｄｏ
ｄｅｎｄｒｏｎ）是杜鹃花科的物种较为丰富的属，古诗有云“花中此
物为西施，芙蓉芍药皆嫫母”，具有极高的观赏价值和园林应

用价值，在市场上具有极大的产业发展前景。我国是杜鹃花

属植物最为重要的起源地和分布中心，共有约５３０种，占世界
总数的５９％［４］。相对于其他杜鹃花科植物欧石楠属（Ｃａｌ
ｌｕｎａ）和越橘属（Ｖａｃｃｉｎｉｕｍ）而言，杜鹃花属植物根系真菌的
研究少之又少，自２０００年来主要涉及宿主如 Ｒ．ｆｏｒｔｕｎｅｉ、Ｒ．
ｄａｕｒｉｃｕｍ、Ｒ．ｄｅｃｏｒｕｍ、Ｒ．ｏｂｔｕｓｕｍｖａｒ．ｋａｅｍｐｆｅｒｉ、Ｒ．ａｒｇｙｒｏ
ｐｈｙｌｌｕｍ、Ｒ．ｆｌｏｒｉｂｕｎｄｕｍ、Ｒ．ｌｏｃｈｉａｅ、Ｒ．ｐｕｌｃｈｒｕｍ、Ｒ．ｍａｘｉｍｕｍ、
Ｒ．ｒｕｂｒｏｐｉｌｏｓｕｍ等，且能形成杜鹃花类菌根真菌的大多数为

子囊菌门，包括柔膜菌目真菌及树粉孢属真菌，少部分为担子

菌门或其他类真菌［５－２３］。

海南岛是我国唯一地处热带的岛屿，丰富的光照和温度

资源、复杂的地形和地貌孕育了多样性的热带特色野生花卉

资源，共分布 ９种 １变种杜鹃花［２４］。毛棉杜鹃（Ｒ．ｍｏｕｌ
ｍａｉｎｅｎｓｅＨｏｏｋ．ｆ．）亦是其中一种，其分布范围还遍及我国江
西、福建、湖南、广东、广西、四川、贵州和云南等地，多数生长

在海拔７００～１５００ｍ的山顶或山地林中。毛棉杜鹃花冠通
常为淡紫色、粉红色或者淡红白色，狭漏斗形。花期长，花朵

繁盛，颜色艳丽，还是杜鹃属植物中少有的耐热性种质资源，

具有非常高的园林应用潜力。当前野生杜鹃引种、栽培十分

困难是其园林应用的瓶颈。采用真菌分子检测技术，揭示毛

棉杜鹃在自然环境中的根系真菌多样性，有助于今后筛选出

能促进毛棉杜鹃生长的菌根真菌，可以有效地指导其引种、栽

培及园林应用。本研究结果不仅对毛棉杜鹃种群的保育具有

重要意义，而且对我国热带地方特色花卉资源利用及花卉产

业的资源优势发挥有重要意义。

１　材料与方法

１．１　样品采集地点
样品采集于海南霸王岭国家级自然保护区（１８．８７°～

１９２０°Ｎ，１０８．８８°～１０９．３３°Ｅ），地处海南岛西南部昌江县
境内。保护区的气候属热带季风气候，年平均温度２３．６℃，
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年均降水量１５００～２０００ｍｍ［２５］。海拔高度在１００～１７００ｍ
范围，保护区内的土壤以砖红壤为主要类型，随着海拔高度的

增加不断过渡为山地红壤［２６］。低地雨林和山地雨林是该地

区分布最广的２个主要植被类型，低地雨林是以青梅（Ｖａｔｉｃａ
ｍａｎｇａｃｈａｐｏｉ）、荔枝（Ｌｉｔｃｈｉｃｈｉｎｅｎｓｉｓ）等为优势种，山地雨林以
鸡毛松（Ｐｏｄｏｃａｒｐｕｓｉｍｂｒｉｃａｔｕｓ）、陆均松（Ｄａｃｒｙｄｉｕｍｐｉｅｒｒｅｉ）等
为优势种［２７］。

１．２　样品采集
采集时，选取成年的植株，沿主干找到最细的发根部分，

在不同位置上用枝剪小心剪下。将取到的发根同附着的土块

在水中浸泡约１ｈ，用水小心冲洗干净后置于装有７５％乙醇
的塑料管中，标号，－８０℃冰箱中保存。共采集８株毛棉杜
鹃植株。

１．３　真菌分子检测
１．３．１　ＤＮＡ提取　杜鹃花属植物根系真菌 ＤＮＡ的提取采
用改良的 ＣＴＡＢ法［２８］。在提取 ＤＮＡ之前，对根系样品进行
预处理。每份样品提取１２份ＤＮＡ，每份 ＤＮＡ样品为随机挑
选的５０份约１．５ｃｍ长的毛根，并置于１．５ｍＬ的离心管中，
加入２０μＬＣＴＡＢ提取缓冲液，放置于 －８０℃冰箱冰冻１夜
后在冰浴中使用电钻研磨成沫。

１．３．２　ＩＴＳ扩增　采用普通的 ＰＣＲ方法扩增真菌的内转录
间隔区，扩增引物为 ＩＴＳ１Ｆ（５′－ＣＴＴＧＧＴＣＡＴＴＴＡＧＡＧＧＡＡＧ
ＴＡＡ－３′）和ＩＴＳ４（５′－ＴＣＣＴＣＣＧＣＴＴＡＴＴＧＡＴＡＴＧＣ－３′），引
物序列由上海生物工程有限公司合成。ＰＣＲ反应体系总共
２５μＬ，分别含有：１μＬ模板ＤＮＡ，０．２ｍｍｏｌ／ＬｄＮＴＰｓ，２．５μＬ
１０×ＰＣＲ缓冲液（ＴａＫａＲａ，Ｏｔｓｕ，Ｊａｐａｎ），ＩＴＳ１Ｆ与ＩＴＳ４引物各
０．２μｍｏｌ／Ｌ，０．８μｍｏｌ／Ｌ牛血清白蛋白（Ｂｏｖｉｎｅｓｅｒｕｍａｌｂｕ
ｍｉｎ，ＢＳＡ），１．５ＵＴａｑＤＮＡ聚合酶（ＴａＫａＲａ，Ｏｔｓｕ，Ｊａｐａｎ）。
ＰＣＲ反应程序：９５℃预变性５ｍｉｎ；９４℃变性４０ｓ，５５℃退火
４０ｓ，７２℃延伸５５ｓ，共３０个循环；最后７２℃延伸１０ｍｉｎ。
最后将ＩＴＳ－ＰＣＲ产物在０．８％的琼脂糖凝胶上电泳，用凝胶
成像仪观察、拍照。

１．３．３　ＰＣＲ产物克隆及测序　将同一植株的１２份 ＰＣＲ产
物混合后电泳、切胶回收。将回收的 ＰＣＲ产物作为外源
ＤＮＡ，克隆到 ｐＭＤ１９－ＴＶｅｃｔｏｒ（ＴａＫａＲａ，Ｏｔｓｕ，Ｊａｐａｎ），在
１６℃ 下连接过夜，用Ｅ．ｃｏｌｉＤＨ５α感受态细胞（ＴａＫａＲａ，Ｏｔ
ｓｕ，Ｊａｐａｎ）进行转化。从每株宿主植物的根系真菌克隆文库
中随机挑选３０个呈白斑的克隆，用引物ＩＴＳ１Ｆ和 ＩＴＳ４扩增；
ＰＣＲ产物在０．８％的琼脂糖凝胶上电泳检测。电泳检测呈阳
性ＰＣＲ产物测序委托北京三博远志生物技术有限责任公司。
１．３．４　生物信息学分析　在 Ｂｉｏｅｄｉｔ软件中对真菌的
ＩＴＳ１－５．８Ｓ－ＩＴＳ２全序列进行编辑和比对。ＩＴＳ序列一致性
（ｉｄｅｎｔｉｔｙ）≥９７％的真菌被视为同一个分类单元（ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ
ｔａｘｏｎｏｍｉｃａｌｕｎｉｔ，ＯＴＵ）。每个ＯＴＵ的参考序列与 ＮＣＢＩ（Ｇｅｎ
Ｂａｎｋ）数据库中的序列进行比对，确定与试验克隆亲缘关系
最近的种属。将ＩＴＳ序列通过 ＣｌｕｓｔａｌＸ２进行序列间的匹配
排序（必要时需要手动调整）。ＮＪ系统发育树的构建采用
ＭＥＧＡ５。将本试验获得的 ＩＴＳ序列提交至 ＮＣＢＩ数据库中，
获得相应的序列号为ＫＵ５５０１０４－ＫＵ５５０１３１。
１．４　数据分析

用软件ＥｓｔｉｍａｔｅＳ９中提供的 Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ方法估计研究区

物种丰富度，并计算Ｓｈａｎｎｏｎ－Ｗｅｉｎｅｒ多样性指数，并用物种
累积曲线评估抽样到的真菌群落的物种是否能较全面地反映

当地物种库。

２　结果与分析

２．１　毛棉杜鹃根系真菌多样性
对８株毛棉杜鹃的根系真菌进行检测，获得真菌 ＩＴＳ有

效序列８４条，并划分为２８个 ＯＴＵｓ（以后统称为物种）（表
１）。子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）１９种，其中包括锤舌菌纲（Ｌｅｏｔｉｏ
ｍｙｃｅｔｅｓ）１３种、粪壳菌纲（Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ）２种、散囊菌纲
（Ｅｕｒｏｔｉｏｍｙｃｅｔｅｓ）３种和未能鉴定到纲水平的盘菌亚门（Ｐｅｚ
ｉｚｏｍｙｃｏｔｉｎａ）１种；担子菌门（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）８种，均为伞菌纲
（Ａｇａｒｉｃｏｍｙｃｅｔｅｓ）的物种；除此以外，还有 １种为接合菌门
（Ｚｙｇｏｍｙｃｏｔａ）的物种。与此同时，共有２６种真菌鉴定到了目
的水平，分别为子囊菌门的柔膜菌目（Ｈｅｌｏｔｉａｌｅｓ）、刺盾炱目
（Ｃｈａｅｔｏｔｈｙｒｉａｌｅｓ）、Ｃｈａｅｔｏｓｐｈａｅｒｉａｌｅｓ、肉座菌目（Ｈｙｐｏｃｒｅａｌｅｓ）、
斑痣盘菌目（Ｒｈｙｔｉｓｍａｔａｌｅｓ）和树粉孢属（Ｏｉｄｉｏｄｅｎｄｒｏｎ）；担子
菌门的伞菌目（Ａｇａｒｉｃａｌｅｓ）、红菇目（Ｒｕｓｓｕｌａｌｅｓ）、蜡壳耳目
（Ｓｅｂａｃｉｎａｌｅｓ）、革菌目（Ｔｈｅｌｅｐｈｏｒａｌｅｓ）、Ｔｒｅｃｈｉｓｐｏｒａｌｅｓ及接合
菌门的被孢霉目（Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａｌｅｓ）（图１）。在目水平上，物种丰
富度最高的真菌类群为锤舌菌纲的柔膜菌目（１１种）（图２）。
　　通过与ＮＣＢＩ数据库中的序列比对发现，有１１个 ＯＴＵｓ
与来自草本或木本植物的根系真菌同源性达９７％以上（表
１）。其中７个ＯＴＵｓ（ＯＴＵ８－１１；ＯＴＵ１７－１８；ＯＴＵ２２）属于
柔膜菌目，ＯＴＵ４与Ｃｈａｅｔｏｓｐｈａｅｒｉａｓｐ．（ＡＹ７８１２１９）具有较高
的相似性，ＯＴＵ５和 ＯＴＵ２３分别与 Ｃｌａｄｏｐｈｉａｌｏｐｈｏｒａｓｐ．
（ＡＢ９８６３３３）、Ｒｈｙｔｉｓｍａｔａｃｅａｅｓｐ．（ＪＱ２７２４０５）同源性高达
９９％，而ＯＴＵ２０与Ｏｉｄｉｏｄｅｎｄｒｏｎｃｉｔｒｉｎｕｍ（ＮＲ＿１１１０３３）同源性
达９５％，因此被鉴定为树粉孢属真菌。在这１１个 ＯＴＵ中，９
个ＯＴＵｓ都曾在杜鹃花科植物根系中检测到，１个 ＯＴＵ（ＯＴＵ
５）在兰科植物Ｃｙｐｒｉｐｅｄｉｕｍ的根系中出现，另一个（ＯＴＵ９）则
在铁杉属根系中检测到。在这 ９个 ＯＴＵ中，除 ＯＴＵ２０和
ＯＴＵ１１仅在杜鹃花科植物根系中出现外，其余 ＯＴＵ（ＯＴＵ４、
ＯＴＵ８、ＯＴＵ１０、ＯＴＵ１７、ＯＴＵ１８、ＯＴＵ２２、ＯＴＵ２３）不仅在杜
鹃花科植物根系（Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ、Ｅｕｃａｌｙｐｔｕｓ、Ｗｏｏｌｌｓｉａ、Ｅｎｋｉａｎ
ｔｈｕｓ、Ｖａｃｃｉｎｉｕｍ、Ｐｙｒｏｌａ、Ｅｐａｃｒｉｓ、Ｃａｌｌｕｎａ）中检测到，还在少数
的兰科植物（Ｈｏｆｆｍａｎｎｓｅｇｇｅｌｌａ；Ｌｅｃａｎｏｒｃｈｉｓ）和外生菌根根段
（Ｐｉｃｅａ；Ｄｅｓｃｈａｍｐｓｉａ；Ｌｉｔｈｏｃａｒｐｕｓ；Ｐｉｎｕｓ；Ｆａｇｕｓ）中检测到。
２．３　根系真菌物种丰富度估计及物种累积曲线

用Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ算法估计的海南霸王岭毛棉杜鹃根系真菌
物种数３７种，高于实际观察到的物种数（２８种）。随着根系
真菌的宿主植物个体数增加，物种丰富度不断增大，且从物种

累积曲线来看检测到的真菌物种数增加的潜力仍然较大，然

而Ｓｈａｎｎｏｎ－Ｗｅｉｎｅｒ多样性指数却趋于平缓（图３）。

３　讨论与结论

本次从海南霸王岭毛棉杜鹃根系中共检测到２８种真菌，
通过序列比对和真菌ＩＴＳ序列谱系树分析发现子囊菌门的真
菌种类丰富约占６８％（１９种），其中又以柔膜菌目真菌占的
比例最大，共有１１种，其中有７种与来自杜鹃花科植物或少
数其他草本或木本植物根系真菌同源性达９７％以上。子囊
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表１　毛棉杜鹃根系真菌的ＩＴＳ序列与ＵＮＩＴＥ或ＧｅｎＢａｎｋ数据库中最接近的序列

分类

单元
鉴定命名

ＧｅｎＢａｎｋ
序列号

Ｂｌａｓｔ最接近比对 一致性

（ｂｐ） 宿主植物种类

１ Ａｇａｒｉｃａｌｅｓｓｐ１ ＫＵ５５０１０４ Ｈｅｍｉｍｙｃｅｎａｓｐ．（ＨＱ６０４７７５） ５４１／６２４（８７％） —

２ Ａｇａｒｉｃａｌｅｓｓｐ２ ＫＵ５５０１０５ Ｍｙｃｅｎａｓｐ．（ＫＰ０１２８３４） ５１３／５８２（８８％） —

３ Ａｇａｒｉｃｏｍｙｃｅｔｅｓｓｐ． ＫＵ５５０１０６ Ｃｙｐｔｏｔｒａｍａａｓｐｒａｔａ（ＤＱ０９７３５５） ３３１／３８９（８５％） —

４ Ｃｈａｅｔｏｓｐｈａｅｒｉａｃｅａｅｓｐ． ＫＵ５５０１０７ Ｃｈａｅｔｏｓｐｈａｅｒｉａｓｐ．（ＡＹ７８１２１９） ４１９／４４６（９４） Ｈｏｆｆｍａｎｎｓｅｇｇｅｌｌａｃａｕｌｅｓｃｅｎｓ；
Ｒ．ｌｏｃｈｉａｅ；Ｅｕｃａｌｙｐｔｕｓ；Ｗｏｏｌｌｓｉａ；

５ Ｃｌａｄｏｐｈｉａｌｏｐｈｏｒａｓｐ． ＫＵ５５０１０８ Ｃｌａｄｏｐｈｉａｌｏｐｈｏｒａｓｐ．（ＡＢ９８６３３３） ５４６／５４８（９９％） Ｃｙｐｒｉｐｅｄｉｕｍａｃａｕｌｅ
６ Ｈｅｌｏｔｉａｃｅａｅｓｐ１ ＫＵ５５０１０９ Ｒｈｉｚｏｓｃｙｐｈｕｓｅｒｉｃａｅ（ＡＢ８４７０２９） ４５５／４９４（９２％） —

７ Ｈｅｌｏｔｉａｃｅａｅｓｐ２ ＫＵ５５０１３０ Ｈｙｍｅｎｏｓｃｙｐｈｕｓｅｒｉｃａｅ（ＡＹ３９４６８４） ４５８／４８５（９４％） —

８ Ｈｅｌｏｔｉａｌｅｓｓｐ１ ＫＵ５５０１３１ Ｈｅｌｏｔｉａｌｅｓｓｐ．（ＥＵ６３９６８８） ４８３／４９０（９９％） Ｒ．ｆｏｒｔｕｎｅｉ；Ｅｎｋｉａｎｔｈｕｓｃａｍｐａｎｕｌａｔｕｓ；
Ｖａｃｃｉｎｉｕｍｖｉｔｉｓ—ｉｄａｅａ；Ｐｙｒｏｌａ；
Ｐｉｃｅａ；Ｅｐａｃｒｉｓｍｉｃｒｏｐｈｙｌｌａ；

９ Ｈｅｌｏｔｉａｌｅｓｓｐ２ ＫＵ５５０１１０ Ｈｅｌｏｔｉａｌｅｓ（ＫＣ０１９８８５） ４６６／４９８（９４％） Ｔｓｕｇａｈｅｔｅｒｏｐｈｙｌｌａ；

１０ Ｈｅｌｏｔｉａｌｅｓｓｐ３ ＫＵ５５０１１１ Ｈｅｌｏｔｉａｌｅｓｓｐ．（ＪＸ８５２３２６） ４８９／５０５（９７％） Ｐｉｃｅａａｂｉｅｓ；Ｒ．ｌｏｃｈｉａｅ；Ｒ．ｍａｘｉｍｕｍ；
Ｃａｌｌｕｎａｖｕｌｇａｒｉｓ；

１１ Ｈｅｌｏｔｉａｌｅｓｓｐ４ ＫＵ５５０１１２ Ｓｃｙｔａｌｉｄｉｕｍｓｐ．（ＨＱ６３１０３７） ４４３／４８３（９２％） Ｅｐａｃｒｉｓｍｉｃｒｏｐｈｙｌｌａ；
１２ Ｈｅｒｐｏｔｒｉｃｈｉｅｌｌａｃｅａｅｓｐ１ ＫＵ５５０１１３ Ｈｅｒｐｏｔｒｉｃｈｉｅｌｌａｃｅａｅｓｐ．（ＡＢ８４７０３３） ４７１／５１６（９１％） —

１３ Ｈｅｒｐｏｔｒｉｃｈｉｅｌｌａｃｅａｅｓｐ２ ＫＵ５５０１１４ Ｈｅｒｐｏｔｒｉｃｈｉｅｌｌａｃｅａｅｓｐ．（ＫＦ３５９５９５） ７０４／７３７（９６％） —

１４ Ｈｙａｌｏｓｃｙｐｈａｃｅａｅｓｐ１ ＫＵ５５０１１５ Ｌａｃｈｎｕｍｖｉｒｇｉｎｅｕｍ（ＪＱ２７２４５４） ４５４／５０１（９１％） —

１５ Ｈｙａｌｏｓｃｙｐｈａｃｅａｅｓｐ２ ＫＵ５５０１１６ Ｌａｃｈｎｕｍｓｐ．（ＫＪ５２９００１） ４４５／４７８（９３％） —

１６ Ｈｙｐｏｃｒｅａｌｅｓｓｐ． ＫＵ５５０１１７ Ｎｅｏｎｅｃｔｒｉａｌｕｇｄｕｎｅｎｓｉｓ（ＦＪ０００３９４） ４２６／４９５（８６％） —

１７ Ｌａｃｈｎｕｍｓｐ１ ＫＵ５５０１１８ Ｌａｃｈｎｕｍｓｐ．（ＫＪ８１７２８８） ４７８／４８７（９８％） Ｄｅｓｃｈａｍｐｓｉａｆｌｅｘｕｏｓａ；Ｖａｃｃｉｎｉｕｍ
ｕｌｉｇｉｎｏｓｕｍ；Ｌｉｔｈｏｃａｒｐｕｓｄｅｎｓｉｆｌｏｒｕｓ；
Ｐｙｒｏｌａ；Ｃａｌｌｕｎａｖｕｌｇａｒｉｓ；
Ｅｎｋｉａｎｔｈｕｓｃｅｒｎｕｕｓ；

１８ Ｌａｃｈｎｕｍｓｐ２ ＫＵ５５０１１９ Ｌａｃｈｎｕｍｓｐ．（ＦＪ４４０９１０） ４７８／４８４（９９％） Ｐｙｒｏｌａ；Ｃａｒｅｘ；Ｅｒｉｃａｇｌｕｍｉｆｌｏｒａ；
Ｒ．ｄａｕｒｉｃｕｍ；Ｐｏｐｕｌｕｓｔｒｉｃｈｏｃａｒｐａ；
Ｅｐａｃｒｉｓｍｉｃｒｏｐｈｙｌｌａ；Ｋｏｂｒｅｓｉａ；
Ｒ．ｌｏｃｈｉａｅ；Ｖａｃｃｉｎｉｕｍｖｉｔｉｓ－ｉｄａｅａ；
Ｒ．ｆｏｒｔｕｎｅｉ；Ｅｎｋｉａｎｔｈｕｓｐｅｒｕｌａｔｕｓ；

１９ Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａｓｐ． ＫＵ５５０１２０ Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａｂｉｒａｍｏｓａ（ＪＸ９７６０９４） ５４１／５６３（９６％） —

２０ Ｏｉｄｉｏｄｅｎｄｒｏｎｓｐ． ＫＵ５５０１２１ Ｏｉｄｉｏｄｅｎｄｒｏｎｃｉｔｒｉｎｕ（ＮＲ＿１１１０３３） ４４６／４７０（９５％） Ｅｎｋｉａｎｔｈｕｓｃａｍｐａｎｕｌａｔｕｓ；Ｒ．ｄｅｃｏｒｕｍ；
Ｅｒｉｃａｃａｆｆｒａ；Ｅｐａｃｒｉｓｐｕｌｃｈｅｌｌａ；

２１ Ｐｅｚｉｚｏｍｙｃｏｔｉｎａｓｐ． ＫＵ５５０１２２ Ｐｅｚｉｚｏｍｙｃｏｔｉｎａ（ＪＦ５１９２００） ７５６／７９９（９５％） —

２２ Ｐｈｉａｌｏｃｅｐｈａｌａｆｏｒｔｉｎｉｉ ＫＵ５５０１２３ Ｐｈｉａｌｏｃｅｐｈａｌａｆｏｒｔｉｎｉ（ＮＲ＿１０３５７７） ５０４／５１０（９９％） Ｒ．ｄｅｃｏｒｕｍ；Ｒ．ｍａｘｉｍｕｍ；
Ｒ．ｆｏｒｔｕｎｅｉ；Ｃａｌｌｕｎａｖｕｌｇａｒｉｓ；
Ｐｙｒｏｌａｍｅｄｉａ；Ｐｙｒｏｌａａｓａｒｉｆｏｌｉａ；
Ｐｉｃｅａａｂｉｅｓ；Ｌｅｃａｎｏｒｃｈｉｓｊａｐｏｎｉｃａ；
Ｖａｃｃｉｎｉｕｍｍａｃｒｏｃａｒｐｏｎ；Ｐｉｎｕｓ；

２３ Ｒｈｙｔｉｓｍａｔａｃｅａｅｓｐ． ＫＵ５５０１２４ Ｒｈｙｔｉｓｍａｔａｃｅａｅｓｐ．（ＪＱ２７２４０５） ２９７／２９９（９９％） Ｒ．ｍａｘｉｍｕｍ；Ｆａｇｕｓ；
２４ Ｒｕｓｓｕｌａｓｐ． ＫＵ５５０１２５ Ｒｕｓｓｕｌａｆａｖｒｅｉ（ＫＣ５８１２９８） ６０８／６４３（９５） —

２５ Ｒｕｓｓｕｌａｃｅａｅｓｐ． ＫＵ５５０１２６ Ｒｕｓｓｕｌａｖｅｓｃａ（ＫＭ０８５３９５） ４９５／５２５（９４％） —

２６ Ｓｅｂａｃｉｎａｃｅａｅｓｐ． ＫＵ５５０１２７ Ｓｅｂａｃｉｎａｓｐ．（ＡＢ８３１７９０） ５４３／５７６（９４％） —

２７ Ｔｈｅｌｅｐｈｏｒａｃｅａｅｓｐ． ＫＵ５５０１２８ Ｔｏｍｅｎｔｅｌｌａ（ＧＵ５５３３７５） ５６５／５９９（９４％） —

２８ Ｔｒｅｃｈｉｓｐｏｒａｌｅｓｓｐ． ＫＵ５５０１２９ Ｔｒｅｃｈｉｓｐｏｒａｆａｒｉｎａｃｅ（ＥＵ９０９２３１） ５３１／６１９（８６％） —

菌门柔膜菌目的真菌是一类多样且典型的杜鹃花菌根真菌，

国内外大多学者在对杜鹃花菌根真菌研究中也都发现了该类

真菌，在多种杜鹃花根系中都检测到［５，９－１３，１８，２２，２９］。在这７种
柔膜菌目真菌中，ＯＴＵ９仅与来自 Ｔｓｕｇａｈｅｔｅｒｏｐｈｙｌｌａ的根系
真菌（ＦＪ１５２５３４）同源性达 ９８％，ＯＴＵ１１仅与 Ｅｐａｃｒｉｓｍｉｃｒｏ
ｐｈｙｌｌａ的根系真菌同源性达９８％［３０］，其余５个ＯＴＵ都曾在多
种杜鹃花科植物根系及少数外生菌根根段中检测到。ＯＴＵ７
曾被报道与中国的 Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎｆｏｒｔｕｎｅｉ和 Ｖａｃｃｉｎｉｕｍｖｉｔｉｓ－
ｉｄａｅａ（ＫＪ８１７３０４），日本的 Ｅｎｋｉａｎｔｈｕｓｃａｍｐａｎｕｌａｔｕｓ，美国的

Ｐｙｒｏｌａ和澳大利亚的Ｅｐａｃｒｉｓｍｉｃｒｏｐｈｙｌｌａ等多种杜鹃花科植物
根系共生［１３，３０－３２］，且曾在美国的Ｐｉｃｅａ根系中出现［３３］，ＯＴＵ１０
则在澳大利亚的 Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎｌｏｃｈｉａｅ，美国的 Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ
ｍａｘｉｍｕｍ，德国的Ｃａｌｌｕｎａｖｕｌｇａｒｉｓ（ＦＭ１７２７９０）和瑞士的Ｐｉｃｅａ
ａｂｉｅｓ均有报道［５，９，３４］。ＯＴＵ１７和 ＯＴＵ１８都为粒毛盘菌
（Ｌａｃｈｎｕｍ）的物种，都与来自多种不同草本或木本植物的根
系真菌同源性达９７％以上。ＯＴＵ１７曾在杜鹃花科植物 Ｖａｃ
ｃｉｎｉｕｍｕｌｉｇｉｎｏｓｕ（ＫＪ８１７２８８）、Ｐｙｒｏｌａ、Ｃａｌｌｕｎａｖｕｌｇａｒｉｓ和Ｅｎｋｉａｎ
ｔｈｕｓｃｅｒｎｕｕｓ，禾本科植物Ｄｅｓｃｈａｍｐｓｉａｆｌｅｘｕｏｓａ及壳斗科植物
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Ｌｉｔｈｏｃａｒｐｕｓｄｅｎｓｉｆｌｏｒｕｓ的根系中出现［３１－３２，３５－３６］。ＯＴＵ１８则曾
在多种杜鹃花属植物 Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎｌｏｃｈｉａｅ、Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎｆｏｒ
ｔｕｎｅｉ、Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎｄａｕｒｉｃｕｍ（ＫＪ８１７２７６）和其他多种杜鹃花
科植物Ｐｙｒｏｌａ、Ｅｐａｃｒｉｓｍｉｃｒｏｐｈｙｌｌａ、Ｅｒｉｃａｇｌｕｍｉｆｌｏｒａ、Ｅｎｋｉａｎｔｈｕｓ
ｐｅｒｕｌａｔｕｓ、Ｖａｃｃｉｎｉｕｍ ｖｉｔｉｓ－ ｉｄａｅａ（ＡＪ４３０２１５）中 检 测

到［５，１３，３０－３１，３７］。ＯＴＵ２２与 Ｐｈｉａｌｏｃｅｐｈａｌａｆｏｒｔｉｎｉｉ（ＮＲ＿１０３５７７）
同源性高达９９％，被鉴定为Ｐｈｉａｌｏｃｅｐｈａｌａｆｏｒｔｉｎｉｉ。Ｐｈｉａｌｏｃｅｐｈ
ａｌａｆｏｒｔｉｎｉｉ是北半球地区侵染植物根系的典型的暗色有隔内
生真菌（ｄａｒｋｓｅｐｔａｔｅｅｎｄｏｐｈｙｔｅｓ，ＤＳＥ）复合体中常见的一种真

菌。关于这种内生真菌或菌根真菌的习性在以往的研究中争

议较大，有学者认为 Ｐｈｉａｌｏｃｅｐｈａｌａｆｏｒｔｉｎｉｉ是菌根性的真
菌［３８－３９］，它曾在 Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎｄｅｃｏｒｕｍ、Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎｍａｘｉ
ｍｕｍ、Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎｆｏｒｔｕｎｅｉ、Ｃａｌｌｕｎａｖｕｌｇａｒｉｓ、Ｐｙｒｏｌａｍｅｄｉａ、Ｐｙ
ｒｏｌａａｓａｒｉｆｏｌｉａ、Ｖａｃｃｉｎｉｕｍｍａｃｒｏｃａｒｐｏｎ出现［９－１０，１３，４０－４２］。而周

诗涵等在台湾地区的红毛杜鹃根系中也检测到 Ｐｈｉａｌｏｃｅｐｈａ
ｌａ，菌根形态鉴定与 ｒＤＮＡ序列分析，以及回接试验均证实
Ｐｈｉａｌｏｃｅｐｈａｌａ能与杜鹃花类植物形成杜鹃花菌根［２３］。

除此之外，还有４个ＯＴＵ（ＯＴＵ４、ＯＴＵ５、ＯＴＵ２０、ＯＴＵ２３）
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与ＮＣＢＩ中不同植物的根系真菌同源性达９７％以上。ＯＴＵ５
与美国的 Ｃｙｐｒｉｐｅｄｉｕｍａｃａｕｌｅ的根系真菌同源性达９８％［４３］。

ＯＴＵ４和ＯＴＵ２３不仅在杜鹃花科植物中检测到，还在其他植
物根系中也有出现。前者曾报道在 Ｈｏｆｆｍａｎｎｓｅｇｇｅｌｌａｃａｕｌｅｓ
ｃｅｎｓ、Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎｌｏｃｈｉａｅ、Ｅｕｃａｌｙｐｔｕｓ、Ｗｏｏｌｌｓｉａｐｕｎｇｅｎｓ根系出
现［５，４４－４６］，后 者 则 在 Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ ｍａｘｉｍｕｍ 和 Ｆａｇｕｓ
（ＦＮ６１９９９１）根系中检测到［９］。ＯＴＵ２０与 Ｏｉｄｉｏｄｅｎｄｒｏｎｃｉｔｒｉ
ｎｕｍ（ＮＲ＿１１１０３３）同源性达９５％，因此鉴定为树粉孢属真菌。
树粉孢属是常见的杜鹃花菌根真菌，特别是在北半球的杜鹃

花根系中是非常常见的，本研究中树粉孢属与日本的 Ｅｎｋｉａｎ
ｔｈｕｓｃａｍｐａｎｕｌａｔｕｓ（９９％）、中国四川及云南的 Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ
ｄｅｃｏｒｕｍ（９８％）、南非的Ｅｒｉｃａｃａｆｆｒａ（９８％）及澳大利亚热带森
林的Ｅｐａｃｒｉｓｐｕｌｃｈｅｌｌａ的根系共生真菌同源性高达 ９８％或
９９％［１０，３２，３７，４７］。然而，在本研究中并没有出现分布最广且在

杜鹃花类菌根真菌中研究最多的Ｏｉｄｉｏｄｅｎｄｒｏｎｍａｉｕｓ。从这些
同源性达９７％的根系真菌的宿主植物分析中推测杜鹃花类
菌根真菌类型在目的水平上总体相似，但不同的种之间可能

受到其寄主植物的影响。

担子菌门的真菌物种数在本研究中仅占２９％，为伞菌纲
中伞菌目、红菇目、蜡壳耳目、革菌目、Ｔｒｅｃｈｉｓｐｏｒａｌｅｓ。在早
期，蜡壳耳目的真菌被认为是腐生真菌，后续的研究表明

Ｓｅｂａｃｉｎａｌｅｓ真菌可以划分为 ＣｌａｄＡ与 ＣｌａｄＢ两大支系［４８］。

ＣｌａｄＡ被报道既能与兰科形成内生型菌根，又能与壳斗科、
松科植物形成外生菌根［４９］，ＣｌａｄＢ与杜鹃花科植物，如杜鹃
花属、越橘属，帚石楠属等宿主共生。红菇目和革菌目是典型

的外生菌根真菌，在美国大烟雾山国家公园 Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ
ｍａｘｉｍｕｍ及澳大利亚Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎｈｉｒｓｕｔｕｍ根系中也曾分离
到红菇［７－９］，中国云南的Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎｄｅｃｏｒｕｍ根系中曾有革
菌目的出现［１０］。

群落物种丰富度的研究表明，受抽样样本大小的限制，在

一个地区观察到的物种往往只能代表当地物种库中的一部

分，然而，可以采用物种丰富度估计的方法来最大限度地估计

当地物种数。本研究用 Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ估计的杜鹃花根系真菌物
种数３７种，高于实际观察到的物种数（２８种）。物种累积曲
线表明，随着杜鹃花宿主植物个体数增加，检测到的根系真菌

物种数增加的潜力仍然较大，因此，全面揭示杜鹃花菌根真菌

资源的多样性是杜鹃花菌肥开发利用的关键环节。

另外，本试验研究检测到的真菌有９３％的物种只能鉴定
到目，能鉴定到科、属、种水平的真菌仅占少数。主要是因为

ＮＣＢＩ等公共数据库中暂时缺少与这些真菌高同源性，并且已
知分类地位的代表性序列。随着ＮＣＢＩ数据库中分类信息准

确的真菌ＤＮＡ条形码序列累积，本研究检测到的真菌序列将
会获得更精细的分类信息。
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