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　　摘要：基于菊花枯萎病对根际土壤真菌群落结构的影响为了给菊花枯萎病的防治提供一定的研究思路，通过实地
考察，以云南省具有代表性的菊花种植基地采集病健植株根际土壤作为试验样本，运用高通量测序技术，分析采集到

的健康植株与发病植株的根际土真菌的群落差异。结果表明：菊花健康植株根际土壤的Ｓｈａｎｎｏｎ、ＡＣＥ和Ｃｈａｏ指数分
别比菊花感病植株高０．９８８９、３７．４８和３３．３９，而Ｓｉｍｐｓｏｎ指数比感病植株低０．２９；健康的菊花植株根际土中真菌特有
的操作分类单元（ＯＴＵｓ）比菊花感病植株高５．０６百分点，说明菊花病健植株的根际土壤真菌群落存在明显差异；同
时，两类根际土主要优势菌纲是粪壳菌纲 （Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ）、被孢霉纲 （Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｅｔｅｓ）、座囊菌纲
（Ｄｏｔｈｉｄｅｏｍｙｃｅｔｅｓ），且粪壳菌纲在菊花病健植株根际土纲水平上的相对丰富度最高；主要优势菌目有肉座菌目
（Ｈｙｐｏｃｒｅａｌｅｓ）、小丛壳目 （Ｇｌｏｍｅｒｅｌｌａｌｅｓ）、被孢霉目 （Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａｌｅｓ），且肉座菌目 （Ｈｙｐｏｃｒｅａｌｅｓ）在菊花病健植株根际
土目水平上的相对丰富度最高；主要优势菌科为肉座菌科 （Ｈｙｐｏｃｒｅａｃｅａｅ）、小不整球壳科 （Ｐｌｅｃｔｏｓｐｈａｅｒｅｌｌａｃｅａｅ）、被孢
霉科 （Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａｃｅａｅ），且肉座菌科在菊花病健植株根际土科水平上的相对丰富度最高；主要优势菌属有木霉属
（Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ）、织球壳菌属 （Ｐｌｅｃｔｏｓｐｈａｅｒｅｌｌａ）、被孢霉属（Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ），且木霉属在菊花病健植株根际土属水平上的丰
富度最高；主要优势菌种有棘孢木霉（Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａａｓｐｅｒｅｌｌｕｍ）、ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｌｄ＿ｇ＿Ｐｌｅｃｔｏｓｐｈａｅｒｅｌｌａ、皱枝孢霉 （Ｃｌａｄｏｓｐｏｒｉｕｍ
ｄｅｌｉｃａｔｕｌｕｍ），且棘孢木霉在菊花病健植株根际土种水平上的相对丰富度最高。高通量测序技术结果表明，菊花枯萎
病会致使土壤微生物结构群落发生改变，健康植株的土壤真菌群落结构更为丰富，而病变植株由于根际土壤的微生物

菌群减少从而影响菊花的正常生长。
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　　菊花在植物学的分类中属于菊科菊属的多年
生宿存复根草本植物，适应性强，喜凉，较耐寒，耐

干旱，怕涝，作为一种短日照植物，在我国大部分地

区广泛种植。菊花还可以药用治病，长期服用或饮

用菊花茶有益身体健康，像菊花粥、菊花糕等不仅

风味鲜美，而且营养丰富。因此，菊花不仅具有较

高的观赏、食用、经济及药用价值。许多病害在菊

花的生长过程中常伴随发生，枯萎病就是菊花栽培

过程中的重要病害之一。相关研究报道，菊花枯萎

病在许多国家均有发生，在美国菊花生产中已成为

严重的问题。我国许多偏远地区也经常有该病发

生，虽然目前其发病率不高，也不普遍，但因其发生

病因不同，防治困难，危害大，且植株一旦染病，迅

速出现萎蔫病症或干枯致死［１］。菊花枯萎病是一

种典型真菌性菊花病害，植株感染该病时，生长缓

慢，下部菊花叶片逐渐失绿甚至发黄或者失去光

泽，严重症状时叶片凹凸不平；随着病害逐渐向植

株上部叶片扩展，最终会导致全株菊花叶片全部萎

蔫下垂、变褐、枯死［２］。菊花枯萎病也是一种比较

多见的土传病害，病菌一般从植株根部迅速侵入，

引起植株维管束病害［３］，严重影响植株正常生长并

导致大量菊花死亡，产量严重下降。

土壤被称为微生物的“天然培养基”，作为特殊

的微生态环境，植物根际也聚居着各种微生物，这

些微生物在根上的分布和繁殖对植物的生长发育
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有较大影响，它不仅能对植物生长有促进作用，也

可引起植株发病。因大部分土壤微生物仍不能人

工培养，仅利用传统土壤生物学研究手段和生物测

序分析技术来揭示土壤环境微生物多样性已经是

顾此失彼，但新测序技术的快速发展和改进，让众

人对土壤微生物的了解更全面［４］。二代测序技术

在过去十年中不断发展起来，它具有低成本、数据

精准等优点，该测序技术单次测序数据量大，可实

现对数百万个ＤＮＡ分子的测序［５］。

近几年来，高通量测序广泛用于农业、工业等

领域，比如作物的栽种及养护、基因组重测序［６］；应

用高通量测序分析作物碎米荠的根际土壤微生物

多样性［７］；以及基于高通量测序技术研究根际土壤

微生物多样性［８］等。目前，从高通量测序分析技术

应用发展情况来看，此测序技术主要应用在生命科

学和医疗健康２个研究领域，但基于高通量测序分
析菊花枯萎病对根际土壤真菌群落结构影响的研

究还鲜见报道。通过高通量测序技术对微生物鉴

定和检测，可以深入研究微生物的群落结构，了解

微生物分布多样性［９］。

根际是植物、土壤和其他微生物之间连接最为

紧密的复杂微生物环境［１０－１１］。土壤微生物是土壤

生物地理群落中最为活跃的部分，对土壤环境的变

化敏感度较高，能较早准确地表征土壤质量和生态

功能的变化，其主要包含细菌、真菌以及放线

菌［１２－１３］。真菌是土壤微生物组成中不可或缺的部

分，土壤有机质转化均受到土壤真菌类型和数目的

影响［１４－１５］。研究表明，土壤真菌多样性与发生土传

病害概率和植物、健康存在紧密关系［１６－１７］，探究根

际微生物对菊花枯萎病发生和危害的影响，对研究

防治菊花枯萎病具有重要意义［１８］。菊花枯萎病是

整个菊花生长期均会发生的一种真菌性土传病害，

给靠菊花作为经济来源的农民和生产企业带来严

重的经济损失［１９］。

因此，本研究利用高通量测序技术分析发病菊

花植株和健康菊花植株的根际土真菌群落结构，探

明根际微生物对菊花枯萎病发生造成的影响，以期

了解枯萎病的发生和危害机理，对菊花枯萎病的防

治提供参考依据。

１　材料与方法

１．１　供试材料
样品于２０１８年７月在云南省昆明市嵩明县昆

明虹之华园艺公司的菊花种植基地（１０３°５′２５″Ｅ，
２５°２１′２４″Ｎ）采集。通过观察法和多点采样法结合
的方式，选取菊花枯萎病发病典型的植株和未患菊

花枯萎病生长健康的植株，根际土壤样品分别命名

为发病土（ｐａｔｈｏｇｅｎ）和健康土（ｈｅａｌｔｈ）。
在同一地块 （土质一致）中选取未患菊花枯萎

病生长健康的植株和具菊花枯萎病典型症状的植

株各 ３株，分离植株根系表层土，然后将植株小心
拔离原种植土，轻轻抖散根系上附着的松散土壤并

收集，去除根际土样的杂质、碎石和植株细根，最后

余留部分土壤放入自封袋中并做好标注，所有菊花

植株根际土样单独封存，置于事先准备好的液氮

中，带回实验室－８０℃冰箱保存。
１．２　测定项目与方法
１．２．１　土壤总 ＤＮＡ的提取　利用土壤基因组
ＤＮＡ提取试剂盒 ＦａｓｔＤＮＡ ＳｐｉｎＫｉｔｆｏｒＳｏｉｌ，提取
各个土壤样品 ＤＮＡ，ＤＮＡ的浓度和纯度都利用
ＮａｎｏＤｒｏｐ２０００超微量分光光度计检测，再利用琼脂
糖凝胶电泳技术检测样品ＤＮＡ提取质量。
１．２．２　１８ＳｒＲＮＡＰＣＲ扩增及高通量测序　使用引
物 ＩＴＳ１Ｆ（５′－ＡＣＴＴＧＧＴＣＡＴＴＴＡＧＡＧＧＡＡＧＴＡＡ－
３′）和引物ＩＴＳ２Ｒ（５′－ＢＧＣＴＧＣＧＴＴＣＴＴＣＡＴＣＧＡ
ＴＧＣ－３′）对１８ＳｒＲＮＡ基因的 ＩＴＳ－１可变区进行
聚合酶链式反应（ＰＣＲ）扩增，操作程序如下：３ｍｉｎ
的 ９５℃预变性；９５℃变性 ３０ｓ，５５℃退火３０ｓ，
７２℃ 延伸４５ｓ，３６个循环；７２℃延伸１０ｍｉｎ。扩增
体系为 ２０μＬ：５×ＦａｓｔＰｆｕ缓冲液４μＬ；２．５ｍｍｏｌ／Ｌ
脱氧核糖核苷三磷酸（ｄＮＴＰｓ）２μＬ；５μｍｏｌ／Ｌ前置
引物（ｆｏｒｗａｒｄｐｒｉｍｅｒ）０．８μＬ；５μｍｏｌ／Ｌ后置引物
（ｒｅｖｅｒｓｅｐｒｉｍｅｒ）０．８μＬ；０．４μＬＦａｓｔＰｆｕ聚合酶；
０．２μＬ牛血清白蛋白（ＢＳＡ）；１０ｎｇＤＮＡ模板；加双
蒸水至２０μＬ。最后使用２％琼脂糖凝胶回收 ＰＣＲ
产物，利用凝胶回收试剂盒（ＡｘｙＰｒｅｐＤＮＡＧｅｌ
ＥｘｔｒａｃｔｉｏｎＫｉｔ，美国Ａｘｙｇｅｎ公司）进一步纯化回收，
送往上海美吉生物医药科技有限公司进行 ＭｉＳｅｑ
测序。

１．２．３　下机数据的质控与分析　原始测序序列使
用Ｔｒｉｍｍｏｍａｔｉｃ软件质控，用 Ｆｌａｓｈ软件进行分类序
列的拼接。利用 ＵＳＥＡＲＣＨ软件过滤，最终得到序
列，去除嵌合体序列可得到有效序列。用 Ｕｐａｒｓｅ软
件在９７％的相似性水平上划分出可操作分类序列
单元。代表序列用 ｓｉｌｖａ数据库和 ＲＤＰｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ软
件进行物种注释，利用 Ｍｏｔｈｕｒ（ｖｅｒｓｉｏｎ１．３０．１）软
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件做稀释度曲线，计算覆盖率 （ｃｏｖｅｒａｇｅ）、Ｓｉｍｐｓｏｎ
指数、ＡＣＥ指数、Ｃｈａｏ１指数及 Ｓｈａｎｎｏｎ指数，对其
物种丰富度指数（ｓｐｅｃｉｅｓｒｉｃｈｎｅｓｓｉｎｄｅｘ）及其多样性
进行综合评价；然后利用 ＱＩＩＭＥ软件建立的 Ｂｒａｙ－
Ｃｕｒｔｉｓ分析算法进行主坐标分析 （ＰＣｏＡ）。
１．３　数据处理

采用Ｅｘｃｅｌ２０１９进行数据处理；采用ＳＰＳＳ２２．０
进行统计分析，再利用邓肯氏（Ｄｕｎｃａｎｓ）新复极差
法进行多重比较和综合分析。

２　结果与分析

２．１　Ｓｈａｎｎｏｎ指数稀释曲线
从图１可知，稀释曲线均趋于平缓，说明在该土

壤深度下测序数据是合理的，可真实反映样本土壤

中绝大多数的微生物信息，也可以看出健康根际土

真菌多样性高于病株根际土，菊花枯萎病对根际土

壤微生物有一定影响。

２．２　病株根际土与健康根际土真菌群落多样性及
丰富度分析

覆盖率是指样本中序列被检测出的概率，其值

越高，代表本次测序结果越符合样本中微生物的实

际情况。本试验中，在９７％的序列相似性水平上，
相应文库覆盖率在９９％以上，表明测序读长足以进

行此项分析。由表１可知，发病植株根际土Ｓｈａｎｎｏｎ
指数比健康植株根际土的低 ０．９８８９，发病植株根
际土的 Ｓｉｍｐｓｏｎ指数比健康植株高０．２９。综上得
知，菊花病株的根际土真菌群落多样性比健株根际

土的低。

由表１可知，发病菊花植株根际土壤真菌 ＡＣＥ
和Ｃｈａｏ指数较健康菊花植株的根际土壤分别低
３７４８、３３．３９，说明健康菊花植株的根际土真菌群落
丰富度比发病的菊花植株高。健康菊花植株根际土

真菌的Ｓｏｂｓ指数比发病植株高３４．６７，说明菊花健康
植株的根际土真菌群落的物种数目比发病植株多。

表１　根际土壤真菌群落多样性

样品数 Ｓｏｂｓ指数 Ｓｈａｎｎｏｎ指数 Ｓｉｍｐｓｏｎ指数 ＡＣＥ指数 Ｃｈａｏ指数 文库覆盖率

（％）

发病土 １８４．００ １．６３９３ ０．４３ ２１０．５６ ２１０．６７ ９９．９３

健康土 ２１８．６７ ２．６２８２ ０．１４ ２４８．０４ ２４４．０６ ９９．９２

２．３　真菌群落相关性分析
真菌操作分类单元（ＯＴＵｓ）分布韦恩图表明

（图２），菊花病株特有的ＯＴＵｓ为７６个，菊花健株特
有的 ＯＴＵｓ为 ９７个，病株和健株 ２个样品共有的
ＯＴＵｓ为２０６个，健株菊花根际土真菌特有的 ＯＴＵｓ
占其总数的３２０１％，感病菊花植株根际土真菌特
有的ＯＴＵｓ占其总数的２６．９５％，菊花健康植株根际
土壤真菌特有的 ＯＴＵｓ比菊花感病植株高５．０６百
分点。由此可见，健康菊花植株根际土壤比发病植

株真菌的种类组成多，说明发病菊花植株与健康菊

花植株根际土壤真菌群落 ＯＴＵｓ水平存在一定
差异。

２．４　健株和病株根际土真菌菌群落组成分析
２．４．１　纲水平群落组成　由图３可知，菊花病株根
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际土和菊花健株根际土在纲水平上的主要菌群为

粪 壳 菌 纲 （Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ）、 被 孢 霉 纲

（Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ）、座囊菌纲（Ｄｏｔｈｉｄｅｏｍｙｃｅｔｅｓ）、散
囊 菌 纲 （Ｅｕｒｏｔｉｏｍｙｃｅｔｅｓ）、ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｐ＿
Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ、油壶菌纲 （Ｏｌｐｉｄｉｏｍｙｃｅｔｅｓ）。在菊
花病株根际土中相对丰富度依次为 ８９．１１％、
４５１％、２．１３％、０．３０％、１．６２％、０．４３％，在菊花健
株根际土中相对丰富度依次为 ７１．４４％、７．７９％、
８５０％、４．７５％、１．０７％、２．１０％；病株根际土的粪壳
菌纲、ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｐ＿Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ相对丰富度比
健株根际土的分别多１７．６７百分点、０．５５百分点；
而健株根际土的被孢霉纲、座囊菌纲、散囊菌纲、油

壶菌纲相对丰富度比病株根际土的分别多３．２８％、
６．３７％、４４５％、１．６７％，且粪壳菌纲在菊花病健植
株根际土纲水平上的相对丰富度最高。

２．４．２　目水平群落组成　由图４可知，菊花病株根
际土和健康根际土在目水平上的主要菌群有肉座

菌目（Ｈｙｐｏｃｒｅａｌｅｓ）、小丛壳目 （Ｇｌｏｍｅｒｅｌｌａｌｅｓ）、被孢
霉目 （Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａｌｅｓ）、煤炱目 （Ｃａｐｎｏｄｉａｌｅｓ）、粪壳
菌目 （Ｓｏｒｄａｒｉａｌｅｓ）、散 囊 菌 目 （Ｅｕｒｏｔｉａｌｅｓ）、
ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿ｐ＿Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ、油 壶 菌 目
（Ｏｌｐｉｄｉａｌｅｓ），在病株根际土中相对丰富度依次为
７８．１９％、６．５８％、４．５１％、２．０７％、４．２５％、０．２４％、
１．６２％、０．４３％，在健株根际土中相对丰富度依次为
４０．１５％、２７．６５％、９．７９％、８．４５％、３．５１％、４．７３％、
１．０７％、２．１０％。病株根际土的肉座菌目、粪壳菌
目、ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｐ＿Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ相对丰富度比健
株根际土的分别多３８．０４、０．７４、０．５５百分点；而健
株根际土的小丛壳目、被孢霉目、煤炱目、散囊菌

目、油壶菌目相对丰富度比病株根际土的分别多

２１．０７百分点、５．２８百分点、６．３８百分点、４．４９百分
点、１．６７百分点，且肉座菌目在菊花病健植株根际
土目水平上的相对丰富度最高。

２．４．３　科水平群落组成　由图５可知，菊花病株根
际土和健株根际土在科水平的主要菌群有肉座菌

科 （Ｈｙｐｏｃｒｅａｃｅａｅ）、 小 不 整 球 壳 科

（Ｐｌｅｃｔｏｓｐｈａｅｒｅｌｌａｃｅａｅ）、被孢霉科（Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａｃｅａｅ）、
枝 孢 霉 科 （Ｃｌａｄｏｓｐｏｒｉａｃｅａｅ）、 毛 壳 菌 科

（Ｃｈａｅｔｏｍｉａｃｅａｅ）、丛赤壳科（Ｎｅｃｔｒｉａｃｅａｅ）、曲霉科
（Ａｓｐｅｒｇｉｌｌａｃｅａｅ）、ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｐ＿Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ、
油壶菌科（Ｏｌｐｉｄｉａｃｅａｅ）、Ｈｙｐｏｃｒｅａｌｅｓ＿ｆａｍ＿ｌｎｃｅｒｔａｅ＿
ｓｅｄｉｓ，在病株根际土的相对丰富度依次为７６．６７％、
６．５８％、４．５１％、２．０７％、４．０１％、１．３７％、０．１６％、
１６２％、０．４３％、０．０９％，在健株根际土中相对丰富
度依次为 ３３．９５％、２７．６５％、９．７９％、８．４４％、
２９９％、４．５６％、４．５２％、１．０７％、２．１０％、１．５４％。
病株根际土的肉座菌科、毛壳菌科、Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｐ＿
Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ相对丰富度比健株根际土的分别
多４２．７２、１．０２、０．５５百分点；而健株根际土的小不
整球壳科、被孢霉科、枝孢霉科、丛赤壳科、曲霉科、

油壶菌科、Ｈｙｐｏｃｒｅａｌｅｓ＿ｆａｍ＿ｌｎｃｅｒｔａｅ＿ｓｅｄｉｓ相对丰富
度比病株根际土的分别多２１．０７、５．２８、６３７、３．１９、
４．３６、１．６７、１．４５百分点，且肉座菌科在菊花病健植
株根际土科水平上的相对丰富度是最高的。

２．４．４　属水平群落组成　由图６可知，菊花病株根
际土和健株根际土真菌菌群在属水平的主要菌群

有木 霉 属、织 球 壳 菌 属、被 孢 霉 属、枝 孢 属

（Ｃｌａｄｏｓｐｏｒｉｕｍ）、青霉菌属，在菊花病株根际土的相
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对丰富度依次为７６．６７％、５．３８％、４．５１％、２．０７％、
０．１０％，在菊花健株根际土中相对丰富度依次为
３３．９４％、２１．７７％、９．７９％、８．４４％、４．３７％，病株根
际土的木霉属相对丰富度比健株根际土的多４２７３
百分点，而健株根际土的织球壳菌属、被孢霉属、枝

孢属、青霉菌属相对丰富度比病株根际土的分别多

１６．３９、５．２８、６．３７、４．２７百分点，且木霉属在菊花病
健植株根际土属水平上的丰富度是最高的。

２．４．５　种水平群落组成　由图７可知，菊花病株根
际土和健株根际土真菌菌群在种水平的主要菌群

有棘孢木霉、ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｌｄ＿ｇ＿Ｐｌｅｃｔｏｓｐｈａｅｒｅｌｌａ、皱枝孢
霉、英杜被孢霉、长形被孢霉（Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａｅｌｏｎｇａｔａ）、
Ｐｅｎｉｃｉｌｌｕｍｐｉｍｉｔｅｏｕｉｅｎｓｅ，在病株根际土的相对丰富
度依次为 ７４．８７％、５．３７％、２．０６％、０．０７％、
２６９％、０．０４％，在健株根际土中相对丰富度依次为
３２．１５％、２１．７７％、８．４４％、６．１１％、２．０６％、４．１８％，
病株根际土的棘孢木霉、长形被孢霉相对丰富度比

健株根际土的分别多４２．７２％、０．６３％，而健株根际
土的ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｌｄ＿ｇ＿Ｐｌｅｃｔｏｓｐｈａｅｒｅｌｌａ、皱枝孢霉、英杜
被孢霉、Ｐｅｎｉｃｉｌｌｕｍｐｉｍｉｔｅｏｕｉｅｎｓｅ相对丰富度比病株

根际土的分别多１６．４０、６．３８、６．０４、４１４百分点，且
棘孢木霉在菊花病健植株根际土种水平上的相对

丰富度最高。

２．５　基于ＯＴＵ水平的真菌群落ＰＣｏＡ分析
由图 ８可知，ＰＣ１和 ＰＣ２分别解释 ７５．４２％、

１４．２４％真菌群落差异性，可知菊花病株和健株根际
土组内各点距离较近，组间各点距离相对较远，表

明同组内的真菌群落结构相似度较高，而组间的真

菌群落结构具有差异，同上述结论相似，菊花枯萎

病对土壤微生物群落结构有一定影响。

３　讨论与结论

３．１　讨论
土壤微生物群落系统不仅是作物根际的结构

要素，也是作物生长及病害防治的关键。土壤微生

物群落多样性与土壤病害发生概率、植物健康存在

密切关系，土壤微生物群落多样性是维持土壤生态

功能的重要基础，其对有效维持土壤健康和抑制植

物病害至关重要。吴照祥等研究认为，土壤是否健

康不能简单地以真菌群落生物多样性来准确表示，
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其他重要指标（如土壤真菌群落的组成及丰度）也

能够指示土壤健康状况［２０］。目前，关于土传病害导

致的土壤微生物群落多样性发生改变存在不同的

观点。部分学者及专家认为，健康植株根际土壤中

真菌多样性显著高于感病植株土壤。刘海洋等对

棉花黄萎病不同发病程度根际土壤真菌群落的研

究表明，重病棉田土壤中真菌多样性低于轻病或健

康棉田［２１］。李忠奎等研究发现，感染根结线虫病和

黑胫病的土壤真菌多样性低于健康烟区植株土壤，

而且在根际土壤微生物群落结构方面存在较大差

别。又有部分学者认为，作物健株和作物病株的土

壤真菌多样性差异不够明显，但相对于真菌群落组

成有较大差别［２２］。宋旭红等研究认为，根腐病株与

健康植株两者间根际土壤真菌多样性差异不明显，

黄连健康植株土壤中的子囊菌门、担子菌门和壶菌

门的相对丰度显著低于黄连根腐病株土壤，而黄连

健康植株土壤中的接合菌门、球囊菌门的相对丰度

则显著高于黄连根腐病株土壤［２３］。

本研究表明，菊花健康植株根际土壤的ＡＣＥ指
数比菊花发病植株高３７．４８，同时菊花健康植株的
Ｃｈａｏ指数比菊花发病植株高３３．３９，表明菊花病株
根际土的真菌群落丰富度低于菊花健康植株；菊花

健康植株Ｓｈａｎｎｏｎ指数比菊花感病植株高０．９８８９，

而Ｓｉｍｐｓｏｎ指数比菊花感病植株低０．２９，也表明菊
花健株根际土壤真菌群落多样性高于菊花感病植

株根际土壤真菌群落。真菌群落组成结构分析发

现：从纲水平来看，健康植株根际土真菌群落的优

势菌纲是粪壳菌纲，其次是被孢霉纲、座囊菌纲、散

囊菌纲；而菊花发病植株根际土真菌群落的优势菌

纲也是粪壳菌纲，其次是被孢霉纲、座囊菌纲、

ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｐ＿Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ。从目水平看，菊花
健康植株根际土真菌群落的优势菌目为肉座菌目，

其次是小丛壳目、被孢霉目、煤炱目；而发病植株根

际土真菌群落的优势菌目也是肉座菌目，其次是小

丛壳目、被孢霉目、粪壳菌目。从科水平看：健康植

株根际土真菌群落的优势菌科是肉座菌科，其次是

小不整球壳科、被孢霉科、枝孢霉科；而发病植株根

际土真菌群落的优势菌科也是肉座菌科，其次为小

不整球壳科、被孢霉科、毛壳菌科。从属水平看：健

康植株根际土真菌群落的优势菌属是木霉属，其次

是织球壳菌属、被孢霉属、枝孢属、青霉菌属；而发

病植株根际土真菌群落的优势菌属也是木霉属，其

次是织球壳菌属、被孢霉属、枝孢属、青霉菌属。据

有关研究报道，木霉属真菌是目前为止用于防治各

种植物病害的生防菌中使用最为广泛、研究最深入

的植物病原拮抗真菌［２４］。从种水平看：菊花健康植

株根际土真菌群落的优势菌种是棘孢木霉，其次是

ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｌｄ＿ｇ＿Ｐｌｅｃｔｏｓｐｈａｅｒｅｌｌａ、皱枝孢霉、英杜被
孢霉；而发病植株根际土真菌群落的优势菌种也是

棘孢木霉，其次是 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｌｄ＿ｇ＿Ｐｌｅｃｔｏｓｐｈａｅｒｅｌｌａ、皱
枝孢霉、英杜被孢霉。有关研究表明，棘孢木霉是

目前为止最实用的生物防治菌，其防治机制是通过

竞争、重寄生、抗生等作用促进植物生长和协同拮

抗等防治植物体土传病菌的危害［２５］。

此外，部分学者研究发现，健康植株的根际土

壤微生物真菌多样性低于发病植株土壤。综上所
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述，作物病害的形成与土壤微生物群落的组成关系

紧密而繁杂，结果则显示其改变土壤微生物群落组

成，特别是病株根际土壤中增加了病原菌的数量或

相对丰度。

３．２　结论
从各水平上看，各菌群在菊花植株健康或发病

时期的丰富度都有着上升或下降的趋势，而菊花发

病植株和健康植株根际土真菌群落的优势菌属和

优势菌种都是木霉属和棘孢木霉，两者都是菊花植

株生长发育有益微生物，且菊花病株的木霉属和棘

孢木霉丰富度都大于菊花健康植株，这可能是病土

里的病原菌多了之后，有益菌为了抑制病原菌的生

长而大量繁殖，则需要以后进一步验证。本研究以

嵩明县菊花种植基地采集的健康植株根际土和发

病植株根际土为研究对象，通过ＩｌｌｕｍｉｎａＭｉｓｅｑ高通
量测序技术分析，菊花枯萎病对根际土壤真菌群落

结构的影响。研究结果显示：健康菊花根际土的真

菌群落多样性高于发病菊花，在其纲、目、科、属、种

分类水平上的优势类群分别为粪壳菌纲、肉座菌

目、肉座菌科、木霉属、棘孢木霉，且病株根际土的

粪壳菌纲、肉座菌目、肉座菌科、木霉属、棘孢木霉

相对丰富度均高于健株根际土。本研究结果表明，

菊花健康植株与发病植株根际土壤真菌群落结构

存在差异，明确了枯萎病的发生对菊花根际土壤微

生物群落结构有一定影响，对菊花枯萎病防治有一

定的理论与现实意义。
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