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　　摘要：采用盆栽试验，设置接种根内根孢囊霉（Ｒｈｉｚｏｐｈａｇｕｓｉｎｔｒａｒａｄｉｃｅｓ，ＲＩ）、摩西斗管囊霉（Ｆｕｎｎｅｌｉｆｏｒｍｉｓｍｏｓｓｅａｅ，
ＦＭ）、浅窝无梗囊霉（Ａｃａｕｌｏｓｐｏｒａｌａｃｕｎｏｓａ，ＡＬ）及３种丛枝菌根真菌（ＡＭＦ）混合接种处理（ＭＸ），以不接种为对照
（ＣＫ），探索ＡＭＦ对六堡茶化学组分及其相关品质参数的影响，以期为今后将菌根技术应用于茶树栽培提供参考。结
果表明，接种ＡＭＦ处理的侵染率为２２．７４％～５１．３３％，接种ＡＭＦ整体提高了茶树株高、叶面积及生物量累积，其效果
表现为ＣＫ＜接种ＡＬ＜接种ＭＸ＜接种ＦＭ＜接种ＲＩ。接种ＡＭＦ均显著提高了茶叶养分（Ｎ、Ｐ、Ｋ、Ｃａ、Ｍｇ、Ｍｎ、Ｆｅ、Ｃｕ、
Ｚｎ）含量及相关品质参数（多糖、总可溶性蛋白、茶多酚、儿茶素、总黄酮、咖啡碱含量），其中 ＦＭ、ＲＩ处理的养分含量
及品质皆显著优于其他处理，且多ＡＭＦ混合处理没有表现出叠加效应，表明不同ＡＭＦ物种之间存在相互干扰作用。
此外，酶基因中的ＣｓＡＰＸ、ＣｓＴＣＳ１、ＣｓＰＡＬ、ＣｓＣ４Ｈ、ＣｓＦ３Ｈ、ＣｓＤＦＲ与其对应的品质参数表现出相同趋势，表明ＡＭＦ可以
通过上调相关基因的表达来促进次生代谢物的合成，从而影响茶叶品质。特别要注意的是，氨基酸含量与 ＣｓＧＤＨ、
ＣｓＧＳ和ＣｓＧＯＧＡＴ表达量无明显相关，其含量的增加是菌丝中氨基酸转移的结果。综上，接种ＡＭＦ可促进茶树生长发
育和对养分含量的吸收，并通过上调相关基因表达来促进品质形成，但是不同ＡＭＦ种类间存在互相干扰作用，以单独
接种根内根孢囊霉（Ｒｈｉｚｏｐｈａｇｕｓｉｎｔｒａｒａｄｉｃｅｓ）的效果最佳。
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　　茶树［Ｃａｍｅｌｌｉａｓｉｎｅｎｓｉｓ（Ｌ．）Ｏ．Ｋｕｎｔｚｅ］是世界
范围内广泛种植的食用性植物之一，主要以嫩叶为

收获对象，经过加工的茶叶是广受消费者喜爱的商

品［１］。茶树主要种植于热带、温带的酸性土壤中，

由于酸性土壤的特殊性质，其中的有效养分易产生

钝化作用，因此生长于酸性土壤的茶树往往需要依

靠与根系微生物相互作用，以更好地适应土壤环境

中有限的养分供应［２－３］。

丛枝菌根真菌（ａｒｂｕｓｃｕｌａｒｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌｆｕｎｇｉ，
ＡＭＦ）是土壤系统中重要的功能性微生物［３］。大量

研究结果显示，茶树根围存在大量 ＡＭＦ类群，以无
梗囊霉属（Ａｃａｕｌｏｓｐｏｒａ）、根孢囊霉属（Ｒｈｉｚｏｐｈａｇｕｓ）、

球囊霉属（Ｇｌｏｍｕｓ）及斗管囊霉属（Ｆｕｎｎｅｌｉｆｏｒｍｉｓ）为
主［４］。夏庭君等的研究结果表明，接种ＡＭＦ可增加
福鼎大白茶主根长、一级侧根和三级侧根数量，提

高根系脱落酸、赤霉素及油菜素内酯的含量［５］。在

盐胁迫土壤中接种ＡＭＦ可以促进茶树对氮（Ｎ）、磷
（Ｐ）、钾（Ｋ）、镁（Ｍｇ）、铁（Ｆｅ）和锌（Ｚｎ）的吸收，降
低水分饱和阈值、增强茶树对盐胁迫的耐受性、改

善茶叶品质［６］。此外，在酸性土壤中接种ＡＭＦ可显
著增加实生茶苗、扦插茶苗的生物量累积，促进根

系发育，提高叶片氨基酸、蛋白质、总多酚和咖啡碱

等指标含量［７］。以上研究结果表明，ＡＭＦ可与茶树
形成良好的共关系，在提高茶树生长发育、生理代

谢及品质形成等方面具有良好的促进作用。

茶叶的化学组分包括糖分、茶多酚、可溶性总

蛋白、儿茶素、氨基酸、总黄酮及挥发性物质等，同

时也是评价茶叶品质的重要指标［８］。相关酶类代

谢是影响化学组分含量的重要枢纽，一般而言，环

境因素、管理措施、生育时期及微生物定殖等皆可

在一定程度上影响植物的酶类代谢［９］。目前，众多

研究结果显示，ＡＭＦ可与茶树形成良好的共生关
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系，ＡＭＦ可影响宿主的次生代谢水平，从而提高茶
叶的品质形成，然而目前尚不清楚接种ＡＭＦ是否能
够调节氨基酸、黄酮及茶多酚等次生代谢物相关基

因的表达水平。基于此，本研究以六堡茶为材料，

探索接种不同 ＡＭＦ及其组合处理对茶叶化学组分
及相关代谢基因水平的影响，研究结果可为今后将

菌根技术应用于茶树栽培生产提供参考。

１　材料与方法

１．１　供试材料
试验于２０２１年４—７月于广西壮族自治区梧州

市六堡茶研究院塑料大鹏中进行，供试茶树品种为

六堡茶，种子来自梧州中茶茶业有限公司。将茶树

种子用０．５％次氯酸钠（ＮａＣｌＯ）进行初次消毒，接着
用７５％乙醇再次进行灭菌处理３ｍｉｎ，然后用流动
无菌水小心冲洗。将表面灭菌的种子置于昼／夜温
度为２８℃／３０℃的环境中，在湿热灭菌（１２１℃，
１．１×１０５ｋＰａ，２ｈ）的细沙中培养２５ｄ。

供试 ＡＭＦ分别为根内根孢囊霉（Ｒｈｉｚｏｐｈａｇｕｓ
ｉｎｔｒａｒａｄｉｃｅｓ）、摩西斗管囊霉（Ｆｕｎｎｅｌｉｆｏｒｍｉｓｍｏｓｓｅａｅ）
及浅窝无梗囊霉（Ａｃａｕｌｏｓｐｏｒａｌａｃｕｎｏｓａ），这 ３株
ＡＭＦ来自广西农业科学院亚热带资源研究所。菌
株皆采用玉米、白三叶进行扩繁，试验所用接种物

由孢子（土中的含量为２５个／ｇ）、菌丝、根系残体和
土壤基质组成。

供试土壤取自梧州市六堡茶茶园（地理位置为

２３°３９′４９″Ｅ，１１１°３５′２５″Ｎ）的０～２０ｃｍ表层土壤。
去除土壤中的植物残体及砂石，经自然风干后混

匀，过２．５ｍｍ网筛备用。供试土壤皆经高压湿热
灭菌（１２１℃，１×１０５ｋＰａ，２ｈ）以去除土壤土著ＡＭＦ
和其他微生物的干扰，反复灭菌１次，待土壤冷却后
混合备用。土壤类型为棕红壤，其理化性质为ｐＨ值
５．８３，有机质含量１９．２５ｇ／ｋｇ，全氮含量１．１６ｇ／ｋｇ，全
磷含量０．４１ｇ／ｋｇ，碱解氮含量１０１．０６ｇ／ｋｇ，有效磷
含量４．０２ｍｇ／ｋｇ，速效钾含量１１７．６９ｍｇ／ｋｇ。
１．２　试验设计

试验采用完全随机设计，设置５个接菌处理：单
接种Ｒ．ｉｎｔｒａｒａｄｉｃｅｓ处理（ＲＩ）、单接种Ｆ．ｍｏｓｓｅａｅ处
理（ＦＭ）、单接种 Ａ．ｌａｃｕｎｏｓａ处理（ＡＬ）、混合接种
Ｒ．ｉｎｔｒａｒａｄｉｃｅｓ＋Ｆ．ｍｏｓｓｅａｅ＋Ａ．ｌａｃｕｎｏｓａ处理（ＭＸ）
及不接种处理（ＣＫ）。各处理重复５次。

盆栽器具盆高 １５ｃｍ，上口径 １５ｃｍ，底径
１３ｃｍ，每盆装土３ｋｇ。４月１７日将２叶期的茶树

幼苗转移至盆栽土中，保持土壤的持水量在８０％。
接种ＡＭＦ处理是将６０ｇＡＭＦ菌剂与灭菌的土壤混
合，不接种处理仅加入经高温灭菌的菌剂。培养期

间，每周转动盆体１次，同时每２周随机挪动１次盆
体位置，以消除光照、通风等因素造成的试验误差。

每２周向盆体中加入５０ｍＬ０．５ｍｏｌ／ＬＨｏａｇｌａｎｄ营
养液且不定时加入适量蒸馏水。试验于７月１５日
结束，共培养８９ｄ。
１．３　样品采集及测定分析
１．３．１　茶树生物量、根系侵染率、总叶面积及株高
的测定　培养结束后，将根系切成１ｃｍ长的小段，
参照Ｐｈｉｌｌｉｐｓ描述的方法［１０］，采用台盼蓝染色、网格

交叉记数法计算各处理的菌根侵染率。茶树株高

采用卷尺测量，叶面积使用叶面积仪（Ｌｉ－３１００Ｃ，
Ｌｉ－Ｃｏｒ，Ｂｉｏｓｃｉｅｎｃｅｓ，ＵＳＡ）进行测定。收获全部盆
栽植物，将茶树全部取出，小心清洗根系后，将茶树

地上部、地下部分离，置于烘箱中杀青 ３０ｍｉｎ，于
７０℃ 烘干至恒质量并称量，记录生物量。
１．３．２　茶叶化学养分元素含量的测定　茶叶的Ｐ、Ｋ、
Ｃａ、Ｍｇ、Ｆｅ、Ｍｎ、Ｃｕ、Ｚｎ含量采用电感合成等离子体原
子发射光谱法（ＩＣＰ－ＡＥＳ，ＩＲＩＳＡｄｖａｎｔａｇｅ，Ｗａｌｔｈａｍ，
ＵＳＡ）测定，茶叶的氮（Ｎ）含量采用开氏法测定。
１．３．３　茶叶化学组分的测定　茶叶中多糖含量的
测定参考傅博强等的步骤［１１］，采用水浸提 －分光光
度法。总可溶性蛋白含量的测定采用 Ｆｏｌｉｎ酚试剂
法［１２］，以牛血清白蛋白为标准品。总类黄酮含量的

测定采用ＮａＮＯ２－Ａｌ（ＮＯ３）３－ＮａＯＨ体系络合化学
吸光法［１３］。茶叶中总游离氨基酸含量的测定参考

涂云飞的步骤［１４］，采用茚三酮法。茶叶中咖啡碱含

量的测定参照 ＧＢ／Ｔ８３１２—２０１３《茶　咖啡碱测
定》；茶叶中茶多酚及儿茶素含量的测定参考 ＧＢ／Ｔ
８３１３—２００８《茶叶中茶多酚和儿茶素类含量的检测
方法》。

１．３．４　茶叶品质相关酶基因的提取与测定　摘取
每盆茶树的上３张新鲜、幼嫩的叶片，迅速保存于
－８０℃ 环境中。绕开主叶脉打孔，采用磁球珠对
称取的样品进行快速研磨，用 ＴａＫａＲａＭｉｎｉＢＥＳＴ植
物ＲＮＡ提取试剂盒（ＴａＫａＲａＢｉｏ．Ｉｎｃ，Ｊａｐａｎ）提取
样本总 ＲＮＡ，用１．０％琼脂糖凝胶电泳检测其纯度
与浓度。采用 ＰｒｉｍｅＳｃｒｉｐｔＴＭ ＲＴｒｅａｇｅｎｔＫｉｔｇＤＮＡ
（ＰＫ０２００６，ＴａＫａＲａＢｉｏ．Ｉｎｃ，Ｊａｐａｎ）构建互补基因文
库（ｃＤＮＡ）。基于ＧｅｎＢａｎｋ数据库中的茶树相关基
因，以 ＧＡＤＰＨ作为看家基因，根据以上基因序列，
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借助ＰｒｉｍｅｒＥｘｐｒｅｓｓ５．０软件设计扩增引物（表１）。
将测量的转录本标准化为非 ＡＭＦ植物中的相对表
达值，使用 ＳＹＢＲＧＲＥＥＮＰＣＲＭａｓｔｅｒＭｉｘ（Ｔｏｙｏｂｏ，
Ｏｓａｋａ，Ｊａｐａｎ）和Ｂｉｏ－ＲａｄＣＦＸ９６实时检测系统，一
式３份进行ＰＣＲ定量复孔检测。

ｑＲＴ－ＰＣＲ反应体系：８．８μＬｄｄＨ２Ｏ，０．５μＬ

ｃＤＮＡ模板，５μＬ天根 ２×ＴａｑＰＣＲＭｉｘ，０．５μＬ
Ｒｏｘ，０．４μＬ正向引物，０．４μＬ反向引物。ｑＲＴ－
ＰＣＲ反应参数：９５℃ ５ｍｉｎ；９５℃ １５ｓ，６０℃ ３０ｓ，
７２℃ ４５ｓ，共４０个循环数。实时定量试验结果采
用断层扫描，基于扫描系统的２－ΔΔＣＴ算法进行相对
表达量的分析。

表１　ｑＲＴ－ＰＣＲ引物序列信息

基因名 登录号 正向引物序列（５′→３′） 反向引物序列（５′→３′）

ＧＡＤＰＨ ＸＭ＿００２２６３１０９ ＴＴＧＧＣＡＴＣＧＴＴＧＡＧＧＧＴＣＴ ＣＡＧＴＧＧＧＡＡＣＡＣＧＧＡＡＡＧＣ

ＣｓＧＤＨ ＪＮ６０２３７１ ＡＡＧＣＧＧＣＡＡＡＴＣＡＴＣＣＴＡＣＴＧＡ ＴＣＧＴＣＣＣＡＣＡＴＧＡＡＡＣＣＴＴＧＡ

ＣｓＧＳ ＪＮ６０２３７２ ＣＣＴＣＡＧＡＡＧＣＡＡＡＧＣＡＡＧＧＡＣＴ ＡＡＣＡＴＣＡＧＧＧＴＧＧＣＴＧＡＡＡＡＴＣ

ＣｓＧＯＧＡＴ ＪＮ６０２３７３ ＴＧＣＴＴＣＡＧＧＡＣＧＴＴＴＴＧＧＴＧＴ ＣＡＴＧＡＴＧＴＧＧＡＧＧＴＧＧＧＧＡＴＡＴ

ＣｓＡＰＸ ＥＵ５４７８０４ ＴＴＣＴＡＴＣＡＧＴＴＧＧＣＴＧＧＡＧＴＴＧ ＡＡＴＧＧＴＣＡＣＡＴＣＣＣＴＴＡＴＣＧＧ

ＣｓＴＣＳ１ ＡＢ０３１２８０ ＴＴＣＣＧＴＧＴＴＡＴＧＴＧＡＴＧＧＧＡＧＴＡ ＴＧＡＧＴＣＣＴＴＴＴＧＧＴＧＣＣＴＧＡ

ＣｓＰＡＬ Ｄ２６５９６ ＡＴＧＡＣＴＴＣＴＡＣＡＡＣＡＡＴＧＧ ＧＧＡＧＴＴＣＴＧＡＧＣＡＡＴＡＡＧ

ＣｓＣ４Ｈ ＡＹ６４１７３１ ＣＡＡＴＧＧＣＡＡＴＧＡＣＴＴＴＡＧ ＣＴＣＡＧＣＡＧＴＡＴＣＡＡＴＣＴＴ

ＣｓＤＦＲ ＡＢ０１８６８５ ＡＧＴＴＧＴＧＴＣＧＴＴＣＴＣＡＴＣ ＧＴＡＴＣＡＡＴＧＧＣＴＣＣＴＣＴＧ

ＣｓＦ３Ｈ ＡＹ６４１７３０ ＧＣＧＡＣＡＧＴＡＴＡＣＣＣＣＣＴＧＡＡ ＡＧＴＡＴＧＧＣＡＡＡＧＧＣＡＣＡＴＣＣ

１．４　数据处理与统计分析
用Ｅｘｃｅｌ２０１３进行数据整理，用 ＳＰＳＳ１９．０进

行单因素方差分析（ＡＮＯＶＡ），用邓肯氏多重比较法
进行试验数据的统计分析（α＝０．０５），用 Ｏｒｉｇｉｎ８．０
进行绘图。

２　结果与分析

２．１　丛枝菌根真菌对六堡茶菌根侵染率及生长参
数的影响

从表２可以看出，六堡茶树根系可被根内根孢
囊霉、摩西斗管囊霉及浅窝无梗囊霉定殖，同时混

合接种也存在共生结构，不同处理菌根的侵染率在

２２．７４％～５１．３３％之间，且不同处理的菌根侵染率
排序呈ＲＩ＞ＭＸ＞ＦＭ＞ＡＬ，且两两处理间存在显著
差异，其中ＲＩ处理比其他处理高２９％～１２６％。

从表２还可以看出，与未接种处理（ＣＫ）相比，
接种Ｒ．ｉｎｔｒａｒａｄｉｃｅｓ处理（ＲＩ）的株高、总叶面积、地
上部和根系的干物质含量分别显著增加了

４４２５％、５９．４４％、９４．０９％和 ６４．６５％，接种 Ｆ．
ｍｏｓｓｅａｅ处理（ＦＭ）的株高、总叶面积、地上部和根系
的干物质含量分别显著增加了４２．２５％、５２．２９％、
７０．９７％和５２．６０％，混合接种处理（ＭＸ）的株高、总
叶面积、地上部和根系的干物质含量则分别提高了

３８．４２％、２１．６０％、６０．２２％和２１．６４％。而与ＣＫ处

理相比，接种Ａ．ｌａｃｕｎｏｓａ对上述植物生长指标皆存
在一定的促进作用，但除叶面积、地上部干物质含

量外，其他指标皆无统计学差异。此外，在 ＡＭＦ处
理中，ＲＩ处理对植物生长性能的影响大于混合接种
处理（ＭＸ），ＡＬ处理的影响则小于 ＭＸ处理，表明
Ｒ．ｉｎｔｒａｒａｄｉｃｅｓ对植物的影响在混合处理后可能与
其他ＡＭＦ物种发生相互干扰。
２．２　丛枝菌根真菌对六堡茶茶叶化学养分元素含
量的影响

由表３可以看出，与ＣＫ处理相比，ＲＩ处理的叶
片Ｎ、Ｐ、Ｋ含量分别显著提高了９６．９７％、７４．５１％、
１１１．８４％，ＡＬ处理的叶片 Ｎ、Ｐ、Ｋ含量分别提高了
２５．３９％、１３．７３％、３０．１９％，ＦＭ处理的叶片 Ｎ、Ｐ、Ｋ
含量分别提高了 ７４．１２％、１２３．５３％、１３２．３７％，混
合处理（ＭＸ）的叶片 Ｎ、Ｐ、Ｋ含量则分别增加了
７１００％、１５．６９、９８．５５％。从中微量元素含量上看，
与ＣＫ处理相比，ＲＩ处理的叶片Ｃａ、Ｍｇ、Ｍｎ、Ｆｅ、Ｃｕ、
Ｚｎ含量分别显着提高了 ３１７．２６％、１０９．５９％、
９６２０％、２０．００％、６８．３７％、７２．９４％，ＡＬ处理的叶
片 Ｃａ、Ｍｇ、Ｍｎ、Ｆｅ、Ｃｕ、Ｚｎ含 量 分 别 增 加 了
１５０６０％、４７．９５％、１１．３９％、６．６７％、１３．９５％、
１４６９％，ＦＭ处理的叶片Ｃａ、Ｍｇ、Ｍｎ、Ｆｅ、Ｃｕ、Ｚｎ含量
分别提高了１６０．１２％、８０．８２％、３７．９７％、－１３．３３％、
４６．６０％、１１４．６９％，混合接种处理的叶片 Ｃａ、Ｍｇ、
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表２　ＡＭＦ对六堡茶菌根侵染率及生长参数的影响

处理
根系侵染率

（％）
株高

（ｃｍ）
叶面积

（ｃｍ２）
干物质含量（ｇ／株）

地上部 根系

ＲＩ ５１．３３±３．６９ａ １８．８１±０．５８ａ ２４．０６±１．１８ａ ３．６１±０．１３ａ ２４．７３±０．９５ａ

ＦＭ ３０．４８±３．７２ｃ １８．５５±０．９６ａ ２２．９８±１．２９ｂ ３．１８±０．０５ｂ ２２．９２±１．２９ａ

ＡＬ ２２．７４±１．０２ｄ １３．２９±０．８２ｂ １６．２８±１．２４ｄ ２．２７±０．１１ｄ １６．２３±０．５３ｃ

ＭＸ ３９．９５±４．４５ｂ １８．０５±１．２６ａ １８．３５±１．０１ｃ ２．９８±０．０６ｃ １８．２７±１．０１ｂ

ＣＫ — １３．０４±０．４９ｂ １５．０９±１．１７ｅ １．８６±０．０９ｅ １５．０２±０．８６ｃ

　　注：数字后标有不同小写字母表示处理间差异显著（Ｐ＜０．０５）。下表同。

表３　ＡＭＦ对六堡茶茶叶养分元素含量的影响

处理
Ｎ含量
（ｍｇ／株）

Ｐ含量
（ｍｇ／株）

Ｋ含量
（ｍｇ／株）

Ｃａ含量
（ｍｇ／株）

Ｍｇ含量
（ｍｇ／株）

Ｍｎ含量
（ｍｇ／株）

Ｆｅ含量
（ｍｇ／株）

Ｃｕ
（μｇ／株）

Ｚｎ
（μｇ／株）

ＲＩ ２０．１７±０．４７ａ０．８９±０．０３ｂ８．７７±０．３７ｂ７．０１±０．２４ａ１．５３±０．０５ａ１．５５±０．０５ａ０．１８±０．００３ａ４．９５±０．２７ａ１０．４８±０．４８ｂ

ＦＭ １７．８３±０．３９ｂ１．１４±０．０３ａ９．６２±０．４１ａ４．３７±０．１７ｃ１．３２±０．０６ｃ１．０９±０．０１ｃ０．１３±０．００２ｄ４．３１±０．２２ｂ１３．０１±０．５９ａ

ＡＬ １２．８４±０．２８ｃ０．５８±０．０１ｃ５．３９±０．２４ｃ４．２１±０．１７ｃ１．０８±０．０３ｄ０．８８±０．０３ｄ０．１６±０．００３ｂ３．３５±０．１８ｃ ６．９５±０．３２ｃ

ＭＸ １７．５１±０．３８ｂ０．５９±０．０２ｃ８．２２±０．３８ｂ５．６２±０．２４ｂ１．３９±０．０６ｂ１．２０±０．０５ｂ０．１１±０．００２ｅ５．２１±０．２９ａ ９．１５±０．４４ｄ

ＣＫ １０．２４±０．２３ｄ０．５１±０．０１ｄ４．１４±０．１８ｄ１．６８±０．０８ｄ０．７３±０．０２ｅ０．７９±０．０２ｅ０．１５±０．００１ｃ２．９４±０．１６ｄ ６．０６±０．２７ｅ

Ｍｎ、Ｆｅ、Ｃｕ、Ｚｎ含量分别增加了２３４．５２％、９０．４１％、
５１．９０％、－２６．６７％、７７．２１％、５０．９９％。
２．３　丛枝菌根真菌对六堡茶茶叶化学组分的影响

由表４可以看出，与 ＣＫ处理相比，接种 ＡＭＦ
均在一定程度上提高了六堡茶茶叶多糖、总可溶性

蛋白、儿茶素、总黄酮类化合物、茶多酚、咖啡碱和

总游离氨基酸含量。与 ＣＫ处理相比，接种 ＡＭＦ处
理的茶叶多糖、总可溶性蛋白、儿茶素、总黄酮类化

合物、茶多酚、咖啡碱和总游离氨基酸含量分别提

高了 ８２．６６％ ～３５２．６８％、７６．８１％ ～２０１．００％、
４２３６％～５２８．４９％、１３０．５９％～２６２．５６％、６４．０７％～
１６０．５９％、１．１９％ ～３３．９９％和 ０．４１％ ～５２．１８％。
整体来看，在接种ＡＭＦ的处理中，ＲＩ处理的茶叶多
糖、总可溶性蛋白、儿茶素、总黄酮类化合物、茶多

酚、咖啡碱和总游离氨基酸含量整体较高，其次为

混合处理（ＭＸ）、ＦＭ处理，ＡＬ处理的任一指标中皆
显著小于上述３个处理。与 ＣＫ处理相比，ＡＬ处理
与ＣＫ处理间皆存在显著差异（除总游离氨基酸、咖

啡碱含量）。

２．４　丛枝菌根真菌对六堡茶叶片品质相关酶基因
相对表达量的影响

２．４．１　丛枝菌根真菌对六堡茶叶片氨基酸相关酶
基因相对表达水平的影响　氨基酸是茶叶的主要
化学成分，可以调节与平衡茶水中儿茶素、咖啡碱

的苦味、黏度。谷氨酸脱氢酶（ＧＤＨ）是调控氨基酸
转化的关键酶之一，谷氨酰胺合成酶（ＧＳ）、谷氨酸
合成酶（ＧＯＧＡＴ）主要参与谷氨酸的 ＧＳ／ＧＯＧＡＴ循
环［１５］。从上述 ３个调节酶的编码基因（ＣｓＧＤＨ、
ＣｓＧＳ、ＣｓＧＯＧＡＴ）表 达 水 平 看，ＣｓＧＤＨ、ＣｓＧＳ、
ＣｓＧＯＧＡＴ的相对表达量未发生明显上调或下调。
从各处理的 ＣｓＧＤＨ、ＣｓＧＳ、ＣｓＧＯＧＡＴ表达水平看，
ＲＩ、ＦＭ、ＡＬ、ＭＸ、ＣＫ处理的基因相对表达量的规律
不尽一致，且对于任一基因而言，上述处理间皆无

显著差异（图１）。
２．４．２　丛枝菌根真菌对六堡茶叶片多酚相关酶基
因相对表达水平的影响　茶多酚主要由儿茶素、黄

表４　ＡＭＦ对六堡茶茶叶化学组分的影响

处理
多糖含量

（ｍｇ／株）
可溶性总蛋白

含量（ｍｇ／株）
茶多酚含量

（ｍｇ／株）
总游离氨基酸

含量（ｍｇ／株）
儿茶素含量

（ｍｇ／株）
总黄酮

含量（ｍｇ／株）
咖啡碱含量

（ｍｇ／株）

ＲＩ ７１１．５６±４７．４７ａ ５６．７６±４．２６ａ ８０８０．０７±１１６．９３ａ１８９８．６１±６３．４５ｂ ６４３．９５±３２．０２ａ ２３．８２±０．６９ａ ３２６．５５±８．２５ａ

ＦＭ ５０６．８５±２５．６２ｃ ６３．０９±６．１５ａ ７３６９．８４±１６５．７９ｂ１９８６．２１±４０．６９ａ ２７７．０３±２２．５６ｃ １５．１５±６．１５ｄ ２８６．４８±１３．２６ｂ

ＡＬ ２８７．１３±４２．５５ｄ ３７．０６±３．２５ｂ ５０８７．２６±２６０．５５ｄ１３１０．５５±４１．５３ｄ １４５．８６±１０．２６ｄ １９．９４±３．４７ｃ ２４６．６３±５．９９ｃ

ＭＸ ５５２．４２±１７．０６ｂ ４２．１２±２．１７ｂ ７０３６．９５±２１４．０９ｃ１６９５．７４±２８．０６ｃ ４７５．０８±２５．６３ｂ ２１．８６±２．１８ｂ ２７４．８０±８．１７ｂ

ＣＫ １５７．１９±２９．５７ｅ ２０．９６±２．７８ｃ ３１００．６６±４５．６４ｅ １３０５．２１±４９．８６ｄ １０２．４６±４．３５ｅ ６．５７±２．６３ｅ ２４３．７２±７．１４ｃ
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酮、花青素和酚类氨基酸等组成，是茶叶的主要提

取物，其决定了茶叶的颜色、香气、味道和功效。由

图２可以看出，接种 ＡＭＦ处理（ＡＬ、ＭＸ、ＦＭ、ＲＩ）在
整体上调了ＣｓＡＰＸ的表达水平，不同处理的 ＣｓＡＰＸ
相对表达量呈 ＣＫ＜ＡＬ＜ＭＸ＜ＦＭ＜ＲＩ，其中以 ＲＩ
处理的相对表达量最高，其次为 ＦＭ处理，二者间无
显著差异，并且皆显著大于其他处理，分别较其他

处理显著增加 ３３．５６％ ～７７．６８％、１８．１２％ ～
５７１４％。ＣＫ处理的相对表达量最低，与 ＡＬ处理
间无显著差异，比其他处理低２４．８３％ ～４３．７２％，
且差异显著（Ｐ＜０．０５）。

２．４．３　丛枝菌根真菌对六堡茶叶片咖啡碱相关酶
基因相对表达水平的影响　咖啡碱是茶中主要的
生化活性物质，可可碱合成酶（ＴＣＳ）是茶树咖啡碱
生物合成途径的关键酶，其中ＴＣＳＩ可同时调节合成
可溴碱、咖啡碱［１６］。由图 ３可知，接种 ＡＭＦ处理
（ＡＬ、ＭＸ、ＦＭ、ＲＩ）在整体上上调了 ＣｓＴＣＳ１的表达
水平，不同处理的相对表达量表现为 ＣＫ＜ＡＬ＜
ＭＸ＜ＦＭ＜ＲＩ，以 ＲＩ处理的相对表达量最高，比其
他处理高 ４１．６７％ ～８５．１５％，且差异显著（Ｐ＜

００５）。其次为 ＦＭ处理，ＣｓＴＣＳ１的相对表达量比
其他处理高９．０９％ ～３０．６９％，且显著高于 ＡＬ、ＣＫ
处理。在 ＭＸ、ＡＬ、ＣＫ处理中，以 ＭＸ处理的
ＣｓＴＣＳ１相对表达量最高，但三者间皆无明显差异。

２．４．４　丛枝菌根真菌对六堡茶叶片黄酮类相关酶
基因相对表达水平的影响　类黄酮是茶叶主要的
功能性物质，苯丙氨酸解氨酶（ＰＡＬ）和肉桂酸４－
羟化酶（Ｃ４Ｈ）是类黄酮合成的主要关键酶。由图４
可知，在 ＣｓＰＡＬ基因中，各处理表达量在 １．２９～
４８５，以ＣＫ处理表达量最低，其与 ＦＭ处理无显著
差异，均显著低于 ＲＩ、ＡＬ、ＭＸ处理；以 ＲＩ处理表达
水平最高，较其他处理显著提高 ４０．１７％ ～
２７５９７％。在ＣｓＣ４Ｈ基因中，不同处理表达水平呈
ＣＫ＜ＦＭ＜ＡＬ＜ＭＸ＜ＲＩ，其中 ＲＩ、ＭＸ分别显著大
于其他处理 ７３．３６％ ～５２８．２８％、４０．０８％ ～
４１９６６％；余下的 ＣＫ、ＦＭ、ＡＬ处理中，两两处理间
皆存在显著差异，其中ＦＭ、ＡＬ分别显著高于ＣＫ处
理４３．４９％、７２．２７％。

２．４．５　丛枝菌根真菌对六堡茶叶片儿茶素相关酶
基因相对表达水平的影响　在茶叶多酚组分中，儿
茶素约占茶多酚总量的７０％ ～８０％，在茶叶颜色、
香气和味觉品质的形成中起着重要作用。影响儿

茶素含量的酶较多，如 Ｆ３Ｈ、Ｆ３′Ｈ、Ｆ３′５′Ｈ、ＬＡＲ、
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ＤＦＲ、ＡＮＲ和ＣＨＩ等直接参与了儿茶素的合成［１７］。

由图５可以看出，与 ＣＫ处理相比，接种 ＡＭＦ处理
的 ＣｓＤＦＲ相对表达量显著提高了 １６．７７％ ～
４２１３％，其中ＲＩ、ＭＸ处理的相对表达量较高，两者
分别显著大于其他处理２６．３２％～７２．８％、２１．０５％～
６５．６％。在 ＣｓＦ３Ｈ基因的相对表达量上，ＣＫ、ＲＩ、
ＦＭ、ＡＬ、ＭＸ处理在两两间皆存在显著差异，其中以
ＲＩ处理的相对表达量最高，显著高于其他处理
１４２９％～６６．３４％，以 ＣＫ处理的表达量最低，显著
低于其他处理１０．６２％～３９．８８％。

３　结论与讨论

丛枝菌根真菌在土壤中广泛存在，是重要的功

能性微生物组成部分，大多数陆地植物可与其建立

互惠共生关系，ＡＭＦ可以协助植物吸收土壤中的矿
质养分、协调生理生化代谢以及更好地应对环境生

物／非生物胁迫等［２－３］。在本研究中，接种 ＡＭＦ处
理的根系侵染率为２２．７４％～５１．３３％，且不同ＡＭＦ
种类的侵染率存在明显差异。本研究结果与前人

研究结果一致，即不同植物宿主类型对于ＡＭＦ具有
特异招募性，不同ＡＭＦ对宿主根系的依赖程度也存
在一定差异，具体取决于 ＡＭＦ的特异性以及 ＡＭＦ
与寄主植物之间的相容性［３］。此外，本研究结果表

明，混合接种处理的侵染率显著低于单一接种

Ｒｈｉｚｏｐｈａｇｕｓｉｎｔｒａｒａｄｉｃｅｓ处理（ＲＩ），表明不同菌株在
获取宿主营养方面可能存在竞争关系。

在本研究中，与 ＣＫ处理相比，接种 ＡＭＦ处理
的总叶面积、株高、地上部及根系生物量皆整体较

高。Ｆａｊａｒｄｏ等研究发现，接种异配盾孢囊霉
（Ｄｅｎｔｉｓｃｕｔａｔａｈｅｔｅｒｏｇａｍａ）可显著提高胡桃幼苗植株
的地上部生物量和总叶面积［１８］。本研究结果与前

人结果基本一致。ＡＭＦ植物生物量和总叶面积的
增加可能与外生菌丝改善根系养分获取有关［２，１９］。

本研究结果还表明，在接种 ＡＭＦ的处理中，不同处
理间的生长参数整体呈 ＡＬ＜ＭＸ＜ＦＭ＜ＲＩ，即混合
处理没有表现出叠加效应，表明不同ＡＭＦ物种之间
可能存在相互干扰。养分含量组分是评价茶树生

长发育、茶叶品质优劣的重要指标。在本研究中，

与ＣＫ处理相比，接种ＡＭＦ处理的 Ｎ、Ｐ、Ｋ、Ｃａ、Ｍｇ、
Ｍｎ、Ｆｅ、Ｃｕ、Ｚｎ含量皆显著增加，这与前人对接种
ＧｌｏｍｕｓＺａｃ－１９的苜蓿和接种摩西斗管球囊霉（Ｆ．
ｍｏｓｓｅａｅ）的黑吉豆的研究结果［２０］一致。宿主植物养

分含量增加的原因可能是：（１）ＡＭＦ自由基菌丝在
土壤中形成发达的菌丝网络，从而帮助寄主植物吸

收土壤中的营养元素［２］；（２）ＡＭＦ刺激根系形态的
发展，从而增强植物吸收水分、养分的能力［３，２１］。

茶叶的化学组分与茶叶风味、香气特征的生化

物质组分及含量有关。在本研究中，接种ＡＭＦ显著
提高了茶多酚、儿茶酸、黄酮类化合物、氨基酸和可

溶性蛋白质的含量。Ｔｃｈａｍｅｎｉ等研究发现，在可可
上接种珠状巨孢囊霉（Ｇｉｇａｓｐｏｒａｍａｒｇａｒｉｔａ）、Ｆ．
ｍｏｓｓｅａｅ后，宿主叶片的氨基酸含量显著增加［２２］。

对生菜接种根内根孢囊霉（Ｒ．ｉｎｔｒａｒａｄｉｃｅ）和 Ｆ．
ｍｏｓｓｅａｅ的混合物后，增加了生菜叶片可溶性蛋白
质、可溶性糖含量［２３］。茶多酚、儿茶酸和黄酮类化

合物具有很强的抗氧化活性，可对许多疾病起到预

防作用。茶多酚是茶叶中主要的次生代谢产物，其

中儿茶素含量可高达茶多酚总量的８０％［１７］。黄酮

类化合物被认为是诱导 ＡＭＦ发育的重要信号化合
物，反过来，多酚也可被菌根共生所诱导［２４］。Ｚｕｂｅｋ
等研究发现，接种异型根孢囊霉（Ｒ．ｉｒｒｅｇｕｌａｒｉｓ）、Ｆ．
ｍｏｓｓｅａｅ及其混合处理皆可显著增加三色堇根系的
黄酮含量［２５］。但是目前关于ＡＭＦ与黄酮合成的具
体机制尚未揭示，在未来的工作中需要借助高通量

及组学技术加以深入研究。

ＣｓＡＰＸ是限制活性氧产生的主要酶，其可促进
次生代谢从而促进多酚合成。ＣｓＴＣＳ１可影响咖啡
碱的合成，ＣｓＰＡＬ、ＣｓＣ４Ｈ是影响黄酮化合物分泌的
主要酶基因，ＣｓＤＦＲ、ＣｓＦ３Ｈ则与儿茶素合成密切相
关［２６］。在本研究中，不同处理的 ＣｓＡＰＸ、ＣｓＴＣＳ１、
ＣｓＰＡＬ、ＣｓＣ４Ｈ、ＣｓＤＦＲ、ＣｓＦ３Ｈ与其对应的化学组分
呈相同趋势，表明 ＡＭＦ可通过上调相关基因表达，
从而促进次生代谢物合成、影响茶叶品质。此外，

本研究发现，上述基因表达水平与其对应的品质参

数含量间并没有呈现完全一致的趋势，其原因可能

是基因在经转录、翻译等过程中发生了变化，使得
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相关化学组分含量与其基因表达水平存在一定偏

差。ＣｓＧＳ、ＣｓＧＯＧＡＴ和ＣｓＧＤＨ是影响氨基酸合成的
主要酶基因［２６］，本研究发现总游离氨基酸含量呈

ＣＫ＜ＡＬ＜ＭＸ＜ＲＩ＜ＦＭ，然而对于 ＣｓＧＳ、ＣｓＧＯＧＡＴ
和ＣｓＧＤＨ任一基因的相对表达量而言，不同处理皆
无明显规律且不同处理间的差异皆未达显著水平。

前人研究发现，ＡＭＦ外生菌丝中存在大量氨基酸
（如天冬氨酸、谷氨酸、谷氨酸、天冬氨酸酯、鸟氨

酸、丝氨酸和氨基乙酸），菌丝可以将氨基酸可以转

移到根系［３，２７］。因此，推测本研究中ＡＭＦ处理的总
氨基酸含量的增加与 ＣｓＧＤＨ、ＣｓＧＳ和 ＣｓＧＯＧＡＴ的
表达水平无关，而是菌根菌丝传递氨基酸的结果。
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