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菌根真菌对干旱胁迫下建兰生理生化、根系脂肪酸

组成及水分利用的影响

肖晓梅，丁　玲
（福建农业职业技术学院园艺园林学院，福建福州３５００００）

　　摘要：菌根真菌具有增加宿主植物耐旱性的能力，但关于菌根真菌对宿主脂肪酸（ＦＡｓ）组成的潜在调控机制仍知
之甚少。采用盆栽试验，设置充足水分（ＷＷ）和干旱处理（ＤＳ），研究接种角担菌（ＣＥ）、胶膜菌（ＴＵ）和蜡壳菌（ＳＥ）对
干旱胁迫下建兰（Ｃｙｍｂｉｄｉｕｍｅｎｓｉｆｏｌｉｕｍ）抗氧化系统、水分利用及脂肪酸组成的影响；探讨菌根真菌缓解兰花干旱胁迫
的生理机制，为兰花栽培提供理论依据。结果表明，３株菌根真菌均能与建兰构建共生关系，但在干旱胁迫下菌根真
菌存活率均显著降低。在ＷＷ和ＤＳ条件下，接种菌根真菌均显著提高了根系不饱和脂肪酸（Ｃ１４：１、Ｃ１７：１、Ｃ１８：２、
Ｃ２０：３ｎ３、Ｃ２０：４ｎ６、Ｃ２２：２）含量，显著降低了饱和脂肪酸（Ｃ１８：０、Ｃ２０：０、Ｃ２４：０）含量，使得 ＦＡｓ不饱和比例增加。ＤＳ
条件下，菌根真菌提高了抗氧化酶（ＳＯＤ、ＣＡＴ、ＰＯＤ）活性、Ｈ２Ｏ２含量及水分利用参数（ＷＵＥ、ＲＷＣ），降低了丙二醛

（ＭＤＡ）及超氧阴离子自由基（Ｏ－２·）含量，并上调了相关ＦＡｓ去饱和酶基因（ＣｙＦＡＤ２、ＣｙＦＡＤ６、ＣｙＦＡＣ９、ＣｙＦＡＺ１５）的

表达。综上，干旱胁迫下，菌根真菌通过调节ＦＡｓ去饱和基因的表达从而影响相应脂肪酸含量，导致根系脂肪酸的不
饱和指数增加，并调节丙二醛和超氧阴离子自由基含量，最终降低氧化损伤；整体来看，干旱胁迫下以接种胶膜菌

（Ｔｕｌａｓｎｅｌｌａｓｐ．）效果最佳。
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　　水资源短缺导致的干旱胁迫已成为全球性的
严重问题，大量研究表明，干旱胁迫可影响植物的

养分吸收、光合作用和细胞代谢等生理生化过程，

严重制约着植物的生长发育和生产力［１］。干旱胁

迫会诱导产生活性氧（ＲＯＳ）物质过量累积，最终引
起膜脂过氧化，使得超氧阴离子自由基（Ｏ－２·）、羟
基自由基（·ＯＨ）、过氧化氢（Ｈ２Ｏ２）等过氧化产物
累积，从而破坏多种生物质分子，包括蛋白质、脂质

及核糖核酸等［２］。植物可分泌各种非酶促和酶促

物质，通过不同生化策略减轻甚至消除过量ＲＯＳ累
积对细胞带来的消极影响［３－４］。超氧化物歧化酶

（ＳＯＤ）是消除 Ｏ－２·的第一限制酶，可催化 Ｏ
－
２·歧

化为Ｈ２Ｏ２，随后Ｈ２Ｏ２被过氧化氢酶（ＣＡＴ）和过氧
化物酶（ＰＯＤ）转化为 Ｈ２Ｏ和 Ｏ２，从而应对环境胁
迫［５］。因此，干旱胁迫下植物中抗氧化酶特征可以

反映植物耐受土壤水分亏缺的能力。

细胞膜是参与细胞呼吸、光合作用和信号转导

等生理过程的半透性膜［６］，细胞膜的完整性和功能

受脂质组成和脂肪酸（ＦＡｓ）饱和度的影响。在生物
体中膜脂中的ＦＡｓ主要分为饱和脂肪酸（ＳＦＡ）和不
饱和脂肪酸（ＵＦＡ）。目前的研究表明，ＦＡｓ饱和度
的特征、组成及变化与植物应对胁迫的策略密切相

关［７］。先前的研究表明，干旱胁迫下不同狗牙根草

（ＣｙｎｏｄｏｎｄａｃｔｙｌｏｎＬ．）的 ＦＡｓ特征变化不同，在耐
旱品种中 ＵＦＡ含量波动较小，在敏感品种中 ＵＦＡ
总量降低［８］；进一步研究发现敏感型狗牙根草中主

要表现为亚油酸（Ｃ１８：２）和亚麻酸（Ｃ１８：３）减少，
棕榈酸（Ｃ１６：０）和硬脂酸（Ｃ１８：０）增加［９］。与此相

反，在干旱环境中葡萄（Ｖｉｔｉｓｖｉｎｉｆｅｒａ）苗中以亚油酸
（Ｃ１８：２）为主的 ＵＦＡ含量增加，而以山嵛酸（Ｃ２２：
０）为主的 ＳＦＡ整体降低［１０］。以上研究表明，干旱

胁迫下植物可通过调节 ＦＡｓ的组成特征以维持生
物膜的完整性。

建兰（Ｃｙｍｂｉｄｉｕｍｅｎｓｉｆｏｌｉｕｍ）为兰科（Ｏｒｃｈｉｄａｃｅａｅ）
兰属（Ｃｙｍｂｉｄｉｕｍ）多年生观赏性草本植物，建兰以
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其花姿优美、叶艺俱佳、兰香馥郁等特点深受人们

喜爱［１１］。然而在室内栽培或野外自然生长过程中

易受到干旱和地表高温等影响，且建兰对干旱环境

极为敏感，当水分长期供应不足时植株色泽暗淡甚

至焦枯。兰科菌根（ＯＲＭ）是兰科原球茎或成年植
株根部与特定菌根真菌形成的一种共生结构［１２］，绝

大部分兰科植物必须通过 ＯＲＭ获取养分资源才能
正常生长；目前，发掘菌根真菌应用于兰花栽培已

成为最具应用前景的技术策略之一。本研究基于

前期从建兰根系分离得到的３种不同属兰科菌根真
菌，且研究表明该３株菌株对建兰（Ｃ．ｅｎｓｉｆｏｌｉｕｍ）、
硬叶 兰 （Ｃ．ｍａｎｎｉｉ）和 铁 皮 石 斛 （Ｄｅｎｄｒｏｂｉｕｍ
ｏｆｆｉｃｉｎａｌｅ）生长具有良好的促进作用，但对于胁迫条
件下兰科的促生效果尚不清楚［１１］；基于此，探索了

菌根真菌对干旱胁迫下建兰生理生化及脂肪酸组

成的影响。

１　材料与方法

１．１　供试材料
试验于２０２１年６—１０月在福建农业职业技术

学院园艺实验室中进行。供试建兰（Ｃｙｍｂｉｄｉｕｍ
ｅｎｓｉｆｏｌｉｕｍ）品种为小桃红，为标准的５ｃｍ组培苗，来
自福建农林大学兰科植物保护与利用重点试验室。

３株兰科菌根真菌分别为胶膜菌（Ｔｕｌａｓｎｅｌｌａｓｐ．）、
角担菌（Ｃｅｒａｔｏｂａｓｉｄｉｕｍ ｓｐ．）和蜡壳菌（Ｓｅｂａｃｉｎａ
ｓｐ．），均分离自建兰根系，３株菌根真菌具体信息见
文献［１１］，皆来自中国林业科学研究院林业研
究所。

１．２　试验设计
试验设置培养水分含量为主处理，接种兰科菌

根真菌与否为次处理。次处理为：ＣＫ，不接种兰科
菌根真菌；ＣＥ，接种角担菌；ＴＵ，接种胶膜菌株；ＳＥ，
接种蜡壳菌；以上处理皆基于２个水分主处理：８５％
正常土壤含水率（ＷＷ）、土壤５０％含水率的干旱处
理（ＤＳ），共８个处理组合。各处理重复５次。

试验盆栽装置为黑色圆锥形塑料桶，上口径

１８ｃｍ、下口径１５ｃｍ、盆高２２ｃｍ。每盆装花卉培养
基质２．５ｋｇ。菌株处理采用均匀灌根方式施入，ＣＫ
处理则加入无菌培养液。按照上述处理设置土壤

含水量，将１年生的建兰植株转移至相应处理土壤
基质中。同时采用配备园艺型 ＭＬ３探头的 ＨＨ－２
ＷＥＴ／ＷＥＴ－２－Ｋ１Ｄｅｌｔａ－ＴＷＥＴ便携式土壤水分
仪（上海禾工科学仪器有限公司）监测培养基质含

水率，采用自动滴灌方式补充水分。

１．３　样品采集及测定分析
１．３．１　菌株重分离、抗氧化酶活性、应激产物含量
及水分利用参数测定　培养结束后，取建兰接种菌
株的植株和不接种处理各３株，挑选幼嫩根系采用
０．１％的氯化汞（ＨｇＣｌ２）溶液进行表面消毒２ｍｉｎ，
接着无菌水清洗３～５次；之后采用组织块分离法进
行菌根真菌的重分离，具体操作参照陈宝玲等的

方法［１３］。

测定第３～４张完全展开叶的水分利用指标，植
株水分利用效率（ＷＵＥ）＝ＤＷ／用水量，植株相对含
水量（ＲＷＣ）采用烘干称质量法测定，ＲＷＣ＝（ＦＷ－
ＤＷ）／（ＴＷ－ＤＷ）×１００％。式中：ＦＷ、ＤＷ、ＴＷ分
别为鲜质量、干质量、膨压质量［１４］。建兰叶片丙二

醛（ＭＤＡ）含量、过氧化氢（Ｈ２Ｏ２）含量、超氧阴离子
自由基（Ｏ－２·）含量、超氧化物歧化酶（ＳＯＤ）活性、
过氧化氢酶（ＣＡＴ）活性及过氧化物酶（ＰＯＤ）活性
皆采用相应试剂盒（南京建成生物工程研究所）进

行测定，试剂盒型号分别为Ａ００３－１－２、Ａ０６４－１－
１、Ａ０５２－１－１、Ａ００１－４－１、Ａ００７－１－１及Ａ０８４－
３－１。
１．３．２　根系脂肪酸成分及含量测定　脂肪酸
（ＦＡｓ）的测定参考 ＧＢ５００９．１６８—２０１６《食品安全
国家标准　食品中脂肪酸的测定》，采用气相色
谱－质谱法测定。称取 －２０℃保存的建兰根系样
品５０ｍｇ、１％ Ｈ２ＳＯ４和２ｍＬ色谱级甲醇溶液加入
到１０ｍＬ的 ＰＥ试管中，在 ８０℃下进行甲酯化反
应，后续加入１．０ｍＬ正己烷和０．５ｍＬ乙醚，用涡旋
混匀器溶解混匀进行初步萃取；再加１．０ｍＬ甲醇、
１．０ｍＬ氢氧化钾－甲醇溶液（１ｍｏｌ／Ｌ）。采用涡旋
混匀器溶解混匀３０ｓ，静置１０ｍｉｎ；采用去离子水进
行洗涤，再转移到２ｍＬ自动进样器中。将５００μＬ
水杨酸甲酯（５０ｍｇ／Ｌ）作为内标加入１ｍＬ正己烷
萃取液，随后通过３０ｍ×０．２５ｍｍ的 ＡｇｉｌｅｎｔＤＢ－
ＷＡＸ毛细管柱（ＡｇｉｌｅｎｔＳｃｉｅｎｔｉｆｉｃ，ＳａｎｔａＣｌａｒａ，ＵＳＡ）
并使用 Ａｇｉｌｅｎｔ７８９０Ａ／５９７５Ｃ气相色谱 －质谱
（ＧＣ－ＭＳ）系统（ＡｇｉｌｅｎｔＴｅｃｈｎｏｌｏｇｉｅｓ，ＳａｎｔａＣｌａｒａ，
ＵＳＡ）测定ＦＡ含量。

仪器分析条件：分流比 １０∶１，进样口温度
２８０℃，传输线温度２５０℃，进样体积为１μＬ；以高
纯氮气为载气，氮气流速１．０ｍＬ／ｍｉｎ，恒流模式，压
力１９０ｋＰａ。升温程序：在 ５０℃下保持 ３ｍｉｎ，以
１０℃／ｍｉｎ的速率升温至２２０℃，保持１５ｍｉｎ，再以
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５℃／ｍｉｎ的速率升温至２４０℃，保持２０ｍｉｎ。质谱
采用全扫描法测定，范围为３５～７８０ｍ／ｚ。将３４种
脂肪酸标准品和甲酯化后的样品进行仪器分析，以

脂肪酸甲酯标准溶液中各脂肪酸甲酯混合液

（１０００μｇ／ｍＬ）进行归一化法定量［１５］。

１．３．３　脂肪酸去饱和酶相关基因表达水平测定　
称取建兰根系样品５０ｍｇ采用冷冻研钵和研杵进行
快速研磨，采用 ＥＡＳＹｓｐｉｎＰｌｕｓＰｌａｎｔＲＮＡＫｉｔ试剂
盒（ＲＮ３８Ａｉｄｌａｂ，北京）提取研磨样的总 ＲＮＡ，采用
１．０％琼脂糖凝胶电泳检测 ＲＮＡ完整性，并采用
Ｈ６１３２型分光光度计（Ｈ６１３２，Ｅｐｐｅｎｄｏｒｆ，Ｈａｍｂｕｒｇ，
Ｇｅｒｍａｎｙ）对 ＲＮＡ进行纯度测定。采用 ＴＲＵＥｓｃｒｉｐｔ
１ｓｔＳｔｒａｎｄｃＤＮＡ ＳｙｎｔｈｅｓｉｓＫｉｔＷｉｔｈｇＤＮＡ Ｅｒａｓｅｒ

（ＰＣ５４０２，Ａｉｄｌａｂ）将 ＲＮＡ逆转录为第 １链 ｃＤＮＡ。
根据目前ＧｅｎＢａｎｋ序列数据库的兰花（Ｃｙｍｂｉｄｉｕｍ）
ＦＡ基因（ＣｙＦＡＤ２、ＣｙＦＡＤ６、ＣｙＦＡＣ９、ＣｙＦＡＺ１５），采
用ＰｒｉｍｅｒＥｘｐｒｅｓｓ５．０软件设计扩增引物（表１），内
参基因（ＴＵＢ）参考曹映辉等的研究［１６］。

定量实时聚合酶链反应（ｑＲＴ－ＰＣＲ）包含２×
１０μＬＡｃｅＱｑＰＣＲＳＹＢＲＧｒｅｅｎＭａｓｔｅｒＭｉｘ、０．４μＬ
正反向引物、２μＬｃＤＮＡ模板和７．２μＬｄｄＨ２Ｏ。使
用 ＣＦＸ９７ 实 时 ＰＣＲ 检 测 系 统 （Ｂｉｏ－Ｒａｄ
Ｌａｂｏｒａｔｏｒｉｅｓ，Ｈｅｒｃｕｌｅｓ，ＣＡ，ＵＳＡ）进行 ｑＲＴ－ＰＣＲ扩
增，程序如下：９５℃预变性 ５ｍｉｎ；９５℃熔化变性
１０ｓ，６０℃退火３０ｓ，循环３５次；７２℃延伸１５ｓ。实
时定量结果采用２－ΔΔＣＴ算法进行相对表达量分析。

表１　脂肪酸去饱和酶相关基因的ｑＲＴ－ＰＣＲ引物序列信息

基因 正向引物序列（５′→３′）　　　　 反向引物序列（５′→３′）　　　　
产物长度

（ｂｐ）

ＴＵＢ（Ａｃｔｉｎ） ＧＣＡＧＴＴＴＡＣＧＧＣＧＡＴＧＴＴＣＡ ＡＣＴＣＴＴＣＣＴＣＧＴＣＡＧＣＴＧＴＧ １４９．８

ＣｙＦＡＤ２ ＡＧＧＡＧＧＣＡＡＧＡＧＴＧＧＡＧＧＡＴＡＡＧＧ ＧＧＴＧＣＡＧＧＴＧＧＡＣＧＡＡＴＧＴＣＴＧ １６６．３

ＣｙＦＡＤ６ ＣＴＧＣＡＣＧＧＡＧＡＴＡＣＡＧＣＴＴＧＧＣ ＧＧＡＡＴＧＴＧＡＧＧＡＧＣＣＧＴＡＴＧＡＴＧＣ １６１．７

ＣｙＦＡＣ９ ＴＧＣＣＴＧＣＴＣＡＣＴＴＧＡＴＧＴＡＣＧＡＴＧ ＣＴＣＣＴＣＣＡＧＣＣＴＴＣＴＧＡＴＴＣＴＴＧＣ １５４．５

ＣｙＦＡＺ１５ ＣＡＡＧＡＡＣＴＧＧＴＣＴＡＧＣＡＧＣＣＴＣＡＧ ＡＴＧＴＧＧＣＴＧＧＡＣＣＴＴＧＴＧＡＣＴＴＡＣ １６７．５

１．４　数据处理与统计分析
采用Ｅｘｃｅｌ２０１３进行数据整理，采用ＳＰＳＳ２３．０

软件进行试验数据统计分析（α＝０．０５），采用Ｏｒｉｇｉｎ
２０１８进行图形绘制。

２　结果与分析

２．１　干旱胁迫下菌根真菌与建兰共生体系的建立
由图１可见，未接种菌根真菌的 ＣＫ处理没有

观察到共生结构（图１－ａ），而在接种处理中皆发现
共生结构（图１－ｂ、图１－ｃ）。在对土壤进行的重
分离中，以水分正常供应条件处理（ＷＷ）显著大于
干旱条件处理（ＤＳ），表明干旱会降低菌根真菌在土
壤中存活。就试验数据来看，无论在 ＷＷ还是 ＤＳ
条件下，各菌根真菌处理（ＣＥ、ＴＵ、ＳＥ）均以ＴＵ处理
较高；其中在 ＷＷ中，各处理均差异不显著，而 ＤＳ
条件下，两两处理间均差异显著，以 ＴＵ处理分离率
最高，较ＣＥ、ＳＥ分别显著提高１１．３３、４．６６百分点。
２．２　干旱胁迫下菌根真菌对建兰氧化系统的影响

由图２－ａ可知，丙二醛（ＭＤＡ）指标中，ＷＷ条
件下，与ＣＫ处理相比，ＣＥ、ＴＵ、ＳＥ处理分别显著降
低９．８４％、１３．５１％、１２．６３％，但菌根真菌处理间两

两处理均无显著差异；ＤＳ条件下趋势与 ＷＷ条件
下一致，其中 ＣＫ处理显著高于菌根真菌处理
７５７％～１０．８９％。由图２－ｂ可知，超氧化物歧化
酶（ＳＯＤ）指标中，无论ＷＷ还是ＤＳ条件下，各处理
皆以 ＣＫ处理酶活性较低，菌根真菌处理较其显著
提高 ２．４８％ ～５．６６％（ＷＷ）、５．６３％ ～８．４５％
（ＤＳ），且同一水分条件下菌根处理间均无显著差
异。由图２－ｃ可知，过氧化氢酶（ＣＡＴ）活性中，整
体以ＤＳ大于ＷＷ，整体而言，以 ＤＳ－ＴＵ处理 ＣＡＴ
活性最高，余下处理较其降低 ８．２１％ ～３５．５６％。
各处理过氧化物酶（ＰＯＤ）规律与ＣＡＴ基本一致（图
２－ｄ）。由图２－ｅ可知，超氧阴离子自由基（Ｏ－２·）
中，整体以 ＤＳ大于 ＷＷ，ＷＷ 条件下，各处理呈
ＳＥ＜ＴＵ＜ＣＥ＜ＣＫ，ＤＳ条件下表现为 ＴＵ＜ＣＥ＜
ＳＥ＜ＣＫ，且无论 ＷＷ还是 ＤＳ条件下，菌根真菌处
理皆显著低于ＣＫ处理。由图２－ｆ可知，Ｈ２Ｏ２含量
中，以ＤＳ各处理整体大于ＷＷ，且无论是ＷＷ还是
ＤＳ条件下各处理均呈ＣＫ＜ＣＥ、ＳＥ＜ＴＵ，其中ＷＷ、
ＤＳ条件下菌根真菌处理较 ＣＫ处理分别提高
５４３％～１２．７９％、８．１８％ ～１６．６４％，且 ＷＷ和 ＤＳ
条件下ＴＵ处理均显著大于ＣＫ处理。
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２．３　干旱胁迫下菌根真菌对建兰脂肪酸组成的
影响

２．３．１　干旱胁迫下菌根真菌对建兰饱和脂肪酸与
不饱和脂肪酸组分的影响　基于 ３４种脂肪酸
（ＦＡｓ）标准样品的 ＧＣ－ＭＳ定量分析，在建兰根系
中鉴定出１１种饱和脂肪酸（ＳＦＡ）和１０种不饱和脂
肪酸（ＵＦＡ）（表２）。根系中的主要 ＦＡｓ为棕榈酸
（Ｃ１６：０）和硬脂酸（Ｃ１８：０），二者分别占总 ＦＡｓ的
３８．９１％ ～４７．９６％和２６．０５％ ～３０．１５％。根系中

的主要 ＵＦＡ为油酸（Ｃ１８：１）、亚油酸（Ｃ１８：２）和
α－亚油酸（Ｃ１８：３ｎ３），分别占总 ＦＡｓ的２．９９％ ～
５．４９％、９．８６％ ～１３．８４％和３．５９％ ～５．６４％。与
ＷＷ条件相比，ＤＳ处理导致肉豆蔻烯酸（Ｃ１４：１）、
棕榈油酸（Ｃ１６：１）、十七烯酸（Ｃ１７：１）、油酸（Ｃ１８：
１）、亚油酸（Ｃ１８：２）和α－亚油酸（Ｃ１８：３ｎ３）的含量
整体显著降低，而接种菌根真菌与否仅影响数值大

小但不能改变这种趋势。在 ＳＦＡ组分中，无论 ＷＷ
还是ＤＳ条件下，与ＣＫ处理相比，菌根真菌接种处
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表
２　
干
旱
胁
迫
下
菌
根
真
菌
对
建
兰
饱
和
脂
肪
酸
与
不
饱
和
脂
肪
酸
组
分
的
影
响

脂
肪
酸
组
分

Ｗ
Ｗ
处
理
下
的
含
量
（
μｇ
／ｇ
）

ＤＳ
处
理
下
的
含
量
（
μｇ
／ｇ
）

显
著
性

ＣＫ
ＣＥ

ＴＵ
ＳＥ

ＣＫ
ＣＥ

ＴＵ
ＳＥ

菌
株

（
Ｓ）

水
分

（
Ｗ
）
Ｓ
×
Ｗ

月
桂
酸
（
Ｃ１
２：
０）

２．
６６
±
０．
２７
ｃ

３．
７６
±
０．
３４
ｂ

４．
０２
±
０．
３９
ｂ

４．
０９
±
０．
６６
ｂ

９．
８９
±
０．
６３
ａ

１０
．３
２
±
０．
８９
ａ

１０
．２
５
±
０．
５６
ａ

９．
９２
±
０．
６７
ａ




ｎｓ

肉
蔻
酸
（
Ｃ１
４：
０）

２８
．４
５
±
１．
５８
ｃ

２５
．１
６
±
１．
３７
ｄ

２５
．２
５
±
０．
７９
ｄ

２５
．６
９
±
０．
９２
ｄ

３４
．０
８
±
１．
１２
ｂ

３５
．９
４
±
１．
０６
ｂ

３８
．０
５
±
１．
１５
ａ

３６
．０
２
±
０．
８８
ａｂ


ｎｓ



十
五
烷
酸
（
Ｃ１
５：
０）

２．
８４
±
０．
４４
ｂ

３．
４６
±
０．
７５
ｂ

４．
０１
±
０．
８１
ａｂ

３．
２９
±
０．
２９
ｂ

３．
３３
±
０．
４９
ｂ

４．
６３
±
０．
５９
ａ

４．
９２
±
０．
６１
ａ

４．
６２
±
０．
５７
ａ




ｎｓ

棕
榈
酸
（
Ｃ１
６：
０）

１
１７
４．
０５
±
３８
．７
８ｃ
ｄ
１
１５
９．
８６
±
１４
．１
９ｄ

１
１４
６．
５４
±
１９
．５
８ｄ

１
０９
９．
７３
±
６８
．０
１ｄ

１
２１
１．
３２
±
１６
．０
７ｃ

１
２７
５．
５７
±
２０
．０
３ｂ

１
４７
３．
１９
±
３２
．４
８ａ
１
４０
６．
５５
±
４０
．１
６ａ






十
七
烷
酸
（
Ｃ１
７：
０）

２６
．０
８
±
１．
５３
ｂｃ

２３
．７
６
±
１．
４８
ｃｄ

２３
．４
９
±
１．
０２
ｄ

２４
．１
２
±
０．
８５
ｃｄ

２６
．８
４
±
１．
３４
ａｂ

２９
．３
８
±
１．
３１
ａ

２７
．８
８
±
０．
９７
ａｂ

２７
．１
９
±
１．
１４
ａｂ


ｎｓ



硬
脂
酸
（
Ｃ１
８：
０）

８７
８．
０９
±
１３
．４
９ａ

８４
５．
９３
±
１２
．３
８ｂ

８３
１．
９２
±
８．
１６
ｂ

８３
６．
１８
±
９．
８２
ｂ

８２
７．
２５
±
４．
１６
ｂ

７９
３．
５５
±
１２
．２
６ｃ

８０
０．
２５
±
１１
．２
９ｃ

７９
６．
４８
±
７．
５９
ｃ




ｎｓ

花
生
酸
（
Ｃ２
０：
０）

２４
．０
２
±
０．
８７
ｄ

２２
．５
４
±
０．
６３
ｅ

２２
．３
７
±
０．
６６
ｅ

２１
．８
６
±
０．
７５
ｅ

２９
．０
３
±
０．
６８
ａ

２７
．６
８
±
０．
５２
ｂ

２６
．２
５
±
０．
７５
ｃ

２６
．０
１
±
０．
６４
ｃ




ｎｓ

二
十
一
烷
酸
（
Ｃ２
１：
０）

１２
．９
８
±
０．
４９
ｂ

１０
．８
６
±
０．
８５
ｃ

１１
．２
１
±
０．
６４
ｃ

１０
．５
９
±
０．
７１
ｃ

１４
．９
８
±
０．
７９
ａ

１３
．５
５
±
０．
８３
ａｂ

１４
．０
２
±
０．
７６
ａｂ

１３
．２
９
±
０．
９６
ａｂ




ｎｓ

山
嵛
酸
（
Ｃ２
２：
０）

５１
．３
９
±
１．
４７
ｃ

４９
．５
４
±
２．
１８
ｃ

４９
．２
３
±
１．
０５
ｃ

４８
．２
１
±
１．
５４
ｃ

５８
．１
０
±
２．
５８
ｂ

６６
．６
７
±
２．
０４
ａ

６７
．１
５
±
１．
６３
ａ

６９
．４
２
±
１．
４６
ａ






二
十
三
碳
酸
（
Ｃ２
３：
０）

６．
１４
±
０．
３５
ａｂ

６．
６２
±
０．
４２
ａ

６．
９１
±
０．
４２
ａ

６．
４８
±
０．
２８
ａ

６．
５９
±
０．
３７
ａ

５．
８９
±
０．
１２
ｂ

５．
８４
±
０．
０９
ｂ

６．
０３
±
０．
１５
ｂ

ｎｓ
ｎｓ



木
醋
酸
（
Ｃ２
４：
０）

１７
．４
５
±
０．
７１
ｂ

１１
．９
１
±
０．
５７
ｅ

１１
．５
１
±
０．
４６
ｅ

１０
．６
５
±
０．
５３
ｅ

２０
．６
８
±
０．
３１
ａ

１２
．５
９
±
０．
５１
ｄ

１２
．９
９
±
０．
７５
ｃｄ

１４
．４
５
±
１．
０２
ｃ






肉
豆
蔻
烯
酸
（
Ｃ１
４：
１）

５．
６３
±
０．
２１
ｂ

６．
５１
±
０．
１８
ａ

６．
３２
±
０．
５６
ａ

６．
３６
±
０．
２１
ａ

２．
６４
±
０．
３３
ｄ

４．
４１
±
０．
２４
ｃ

４．
１１
±
０．
４１
ｃ

４．
０２
±
０．
３１
ｃ






棕
榈
油
酸
（
Ｃ１
６：
１）

０．
９９
±
０．
０８
ｂ

２．
３５
±
０．
１６
ａ

１．
９５
±
０．
１６
ａ

２．
０１
±
０．
２３
ａ

０．
５０
±
０．
０４
ｃ

０．
４６
±
０．
０５
ｃ

０．
５２
±
０．
０７
ｃ

０．
４９
±
０．
０８
ｃ






十
七
烯
酸
（
Ｃ１
７：
１）

１３
．７
２
±
０．
９３
ｂｃ

１５
．７
２
±
０．
９９
ａ

１６
．２
１
±
０．
８７
ａ

１６
．０
１
±
０．
５６
ａ

１０
．９
９
±
０．
１５
ｄ

１２
．７
１
±
０．
８９
ｃ

１４
．２
６
±
０．
８１
ｂｃ

１５
．０
２
±
０．
６５
ａｂ




ｎｓ

油
酸
（
Ｃ１
８：
１）

１５
２．
０８
±
３．
６５
ａ

１５
９．
３２
±
５．
２９
ａ

１６
０．
２８
±
５．
９３
ａ

１５
８．
６５
±
２．
７３
ａ

８２
．４
１
±
５．
１２
ｃ

９４
．２
１
±
２．
９９
ｂ

９３
．４
７
±
１．
８６
ｂ

９５
．１
５
±
２．
０５
ｂ




ｎｓ

亚
油
酸
（
Ｃ１
８：
２）

３２
７．
３１
±
５．
５９
ｂ

４０
８．
７８
±
６．
３３
ａ

４０
５．
２２
±
５．
８２
ａ

３９
９．
７３
±
８．
０５
ａ

２７
１．
４０
±
７．
６８
ｄ

３０
５．
４８
±
７．
８２
ｃ

３１
１．
２８
±
９．
０２
ｃ

２９
６．
０２
±
５．
１３
ｃ






α
－
亚
油
酸
（
Ｃ１
８：
３ｎ
３）

１４
７．
３３
±
３．
５４
ｃ

１６
６．
４５
±
１．
２８
ａ

１６
３．
４５
±
２．
０７
ａｂ

１６
２．
９４
±
１．
８１
ｂ

１１
２．
０７
±
６．
９４
ｄ

１１
０．
４７
±
４．
３８
ｄ

１１
０．
３２
±
２．
８９
ｄ

１０
９．
６５
±
３．
０１
ｄ






顺
－
１１
，１
４，
１７
－
二
十

碳
三
烯
酸
（
Ｃ２
０：
３ｎ
３）

３３
．４
９
±
１．
４７
ｄ

４２
．９
２
±
１．
６４
ｂ

４０
．９
５
±
１．
５３
ｂｃ

３８
．７
９
±
０．
８９
ｃ

２３
．１
８
±
１．
８７
ｅ

４２
．０
７
±
２．
０１
ａｂ

４３
．６
９
±
１．
７７
ａｂ

４６
．２
７
±
２．
０３
ａ






花
生
四
烯
酸
（
Ｃ２
０：
４ｎ
６）

０．
０１
±
０．
０１
ｃ

７．
３４
±
２．
０５
ａ

６．
８５
±
１．
４９
ａ

４．
９８
±
１．
６７
ａ

１．
２１
±
０．
１２
ｂ

５．
６５
±
０．
６３
ａ

４．
９９
±
０．
５８
ａ

５．
１２
±
０．
９２
ａ

ｎｓ




顺
－
１３
，１
６
－
二
十
二

碳
二
烯
酸
（
Ｃ２
２：
２）

４．
６８
±
０．
２８
ｂ

５．
４６
±
０．
３７
ａ

５．
３２
±
０．
５２
ａ

５．
３６
±
０．
３１
ａ

３．
３４
±
０．
３１
ｃ

５．
７４
±
０．
５１
ａ

６．
０１
±
０．
６９
ａ

５．
８３
±
０．
６５
ａ






神
经
酸
（
Ｃ２
４：
１）

２．
５７
±
０．
２２
ａ

２．
４５
±
０．
１３
ａ

２．
４９
±
０．
３７
ａ

２．
６７
±
０．
２９
ａ

２．
４７
±
０．
０７
ａ

２．
３１
±
０．
０９
ａ

２．
４２
±
０．
０９
ａ

２．
２８
±
０．
１１
ａ

ｎｓ
ｎｓ

ｎｓ

　
　
注
：
未
检
测
出
的
脂
肪
酸
组
分
未
列
出
，
表
中
所
列
２１
种
脂
肪
酸
中
前
１１
种
为
饱
和
脂
肪
酸
组
分
，
后
１０
种
为
不
饱
和
脂
肪
酸
组
分
。
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理均显著降低了硬脂酸（Ｃ１８：０）、花生酸（Ｃ２０：０）、
木醋酸（Ｃ２４：０）含量。在ＵＦＡ组分中，无论ＷＷ还
是ＤＳ条件下，与 ＣＫ处理相比，菌根真菌接种处理
均显著增加了肉豆蔻烯酸（Ｃ１４：１）、十七烯酸（Ｃ１７：
１）、亚油酸（Ｃ１８：２）、顺－１１，１４，１７－二十碳三烯酸
（Ｃ２０：３ｎ３）、花生四烯酸（Ｃ２０：４ｎ６）、顺 －１３，１６－
二十二碳二烯酸（Ｃ２２：２）的含量。
２．３．２　干旱胁迫下菌根真菌对建兰ＵＦＡ、ＳＦＡ比例
的影响　由图３可知，处于干旱条件（ＤＳ）下各处理
根系 ＵＦＡ／ＳＦＡ比例皆显著低于正常水分处理
（ＷＷ）。就 ＷＷ条件而言，各处理呈 ＣＫ＜ＣＥ＜
ＴＵ＜ＳＥ，与ＣＫ处理相比，ＣＥ、ＴＵ、ＳＥ处理分别显著
提高２２．１９％、２２．４８％、２３．３５％，且 ＣＥ、ＴＵ、ＳＥ两
两处理间均无显著差异。在 ＤＳ条件下，各处理呈
ＣＫ＜ＴＵ＜ＳＥ＜ＣＥ，较 ＣＥ处理相比，余下处理显著
降低６．１６％～１１．２３％；与ＣＫ处理相比，ＣＥ、ＴＵ、ＳＥ
处理则分别显著提高１２．６５％、４．７０％、５．７１％。
２．３．３　干旱胁迫下菌根真菌对建兰脂肪酸去饱和
酶相关基因表达的影响　由图４可知，处于干旱条
件（ＤＳ）下各处理根系 ＣｙＦＡＤ２、ＣｙＦＡＤ６、ＣｙＦＡＣ９的
相对表达量皆整体高于正常水分处理（ＷＷ），而在
ＣｙＦＡＺ１５中则呈相反趋势。就 ＣｙＦＡＤ２而言，ＷＷ
条件下ＣＫ显著低于接种菌根真菌处理；ＤＳ条件下
亦以ＣＫ处理最低，其中与ＣＥ处理无显著差异，二

者均显著小于 ＴＵ、ＳＥ处理；整体来看，以 ＤＳ－ＴＵ
显著大于其他处理，余下处理较其显著降低

２９２４％～８７．４７％（图４－ａ）。在 ＣｙＦＡＤ６中，无论
ＷＷ还是ＤＳ条件下，皆以ＣＫ处理显著小于菌根真
菌处理，且对应处理中均以 ＤＳ显著大于 ＷＷ
（图４－ｂ）。在 ＣｙＦＡＣ９中，ＷＷ条件下，以菌根真
菌处理小于ＣＫ处理，但两两处理间均无显著差异；
在ＤＳ条件下，与ＣＫ处理相比，菌根真菌处理提高，
其中ＴＵ处理显著大于ＣＫ（图４－ｃ）。在ＣｙＦＡＺ１５
中，ＷＷ条件下较ＣＫ处理相比，菌根真菌处理显著
提高４７６．４７％～５３９．７１％；ＤＳ条件下，菌根真菌处理
亦高于ＣＫ处理，但处理间均无显著差异（图４－ｄ）。
２．４　干旱胁迫下菌根真菌对建兰水分利用的影响

由图５可知，在水分利用效率（ＷＵＥ）和相对含
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水量（ＲＷＣ）指标中，整体以 ＷＷ大于 ＤＳ。无论
ＷＷ还是ＤＳ条件下，与其相应水分条件的ＣＫ处理
相比，胶膜菌（Ｔｕｌａｓｎｅｌｌａｓｐ．）、角担菌（Ｃｅｒａｔｏｂａｓｉｄｉｕｍ
ｓｐ．）和蜡壳菌（Ｓｅｂａｃｉｎａｓｐ．）皆整体提高了上述水
分利用参数，且胶膜菌处理（ＴＵ）下各水分利用参数
皆具有较优值。在 ＷＷ条件下，ＷＵＥ、ＲＷＣ均呈

ＣＫ＜ＳＥ、ＣＥ＜ＴＵ，且在 ＲＷＣ参数中皆表现为菌根
真菌接种处理（ＣＥ、ＴＵ、ＳＥ）显著大于 ＣＫ处理。在
ＤＳ条件下，水分利用参数指标均呈ＣＫ＜ＣＥ＜ＳＥ＜
ＴＵ，且皆以ＴＵ处理显著大于ＣＫ、ＣＥ、ＳＥ处理，尤其
表现在ＲＷＣ中；ＲＷＣ指标中ＣＫ、ＣＥ、ＳＥ处理较ＴＵ
处理分别显著降低１１．４４％、６．４４％、４．７８％。

３　讨论

兰科菌根作为陆生植物主要的菌根类型之一，

其共生关系贯穿了兰科植物从种子萌发到开花的

整个生长史［１１］。角担菌（Ｃｅｒａｔｏｂａｓｉｄｉｕｍｓｐ．）、胶膜
菌（Ｔｕｌａｓｎｅｌｌａｓｐ．）和蜡壳菌（Ｓｅｂａｃｉｎａｓｐ．）是土壤
中３种重要的功能性兰科菌根真菌，三者在形态学、
基因结构上较为相似［１７］，然而关于三者的功能强弱

知之甚少。本研究中，从建兰根系分离出的角担菌

（Ｃｅｒａｔｏｂａｓｉｄｉｕｍｓｐ．）、胶膜菌（Ｔｕｌａｓｎｅｌｌａｓｐ．）和蜡
壳菌（Ｓｅｂａｃｉｎａｓｐ．）均可与小桃红建立共生关系，正
常水分条件（ＷＷ）下，该３株真菌的土壤分离率为
８９．３３％～９１．３３％；而干旱胁迫条件（ＤＳ）下分离率
均显著下降，表明干旱胁迫对菌根共生存在不利影

响，其中无论是否干旱胁迫下胶膜菌接种处理（ＴＵ）
皆最高，其中干旱胁迫下 ＴＵ处理显著高于角担菌
（ＣＥ）和蜡壳菌（ＳＥ）。

脂肪酸（ＦＡｓ）是细胞膜的主要组成部分，ＦＡｓ
分为饱和脂肪酸（ＳＦＡ）和不饱和脂肪酸（ＵＦＡ），
ＳＦＡ与 ＵＦＡ间的转化对细胞的生理功能起着重要
作用［１８］，较高的 ＵＦＡ含量被视为植物耐旱性的重
要体现。本研究发现棕榈酸（Ｃ１６：０）、硬脂酸
（Ｃ１８：０）、油酸（Ｃ１８：１）、亚油酸（Ｃ１８：２）和 α－亚
油酸（Ｃ１８：３ｎ３）是建兰根系ＦＡｓ的主要成分；与ＣＫ
处理相比，接种菌根真菌处理在 ＷＷ和 ＤＳ条件下
均表现出更高的 ＵＦＡ／ＳＦＡ值，接种菌根真菌处理
提高植株脂肪酸不饱和度归因于ＳＦＡ减少（主要为

Ｃ１８：０、Ｃ２０：０、Ｃ２４：０）和 ＵＦＡ增加（主要为 Ｃ１４：１、
Ｃ１７：１、Ｃ１８：２和 Ｃ２０：３ｎ３、Ｃ２０：４ｎ６、Ｃ２２：２），这意
味着接种菌根真菌可保持细胞膜的流动性，从而提

高植株水分利用效率［１９］。

组织中ＦＡｓ的组成和不饱和度显著影响细胞
膜脂质流动性，其饱和度主要由 ＦＡｓ去饱和酶基因
表达调控［２０］。本研究中，与 ＣＫ处理相比，ＤＳ条件
下菌根真菌处理的 ＣｙＦＡＣ９表达量发生显著上调，
而在ＷＷ下没有明显差异。在高等植物中ＦＡＣ９可
调控棕榈酸、硬脂酸双键的合成，从而转化为棕榈

油酸（Ｃ１６：１）、油酸（Ｃ１８：１）［１８］。因此 ＤＳ条件下
ＣｙＦＡＣ９表达上调导致菌根真菌接种处理中 Ｃ１８：１
含量增加。前人研究表明，ＦＡＺ１５的表达可使Ｃ１８：２
去饱和转化为α－亚油酸（Ｃ１８：３ｎ３）［２１］。ＷＷ条件
下，与 ＣＫ处理相比，接种菌根真菌处理根系中
Ｃ１８：３ｎ３含量的显著升高归因于 ＣｙＦＡＺ１５的超高
表达。此外，本研究表明建兰根系中 ＣｙＦＡＤ２、
ＣｙＦＡＤ６的表达模式与亚油酸（Ｃ１８：２）含量的变化
趋势基本一致；然而，本研究中，并非所有基因都与

其相应ＦＡｓ含量呈完全一致的趋势，例如 ＣｙＦＡＣ９
的表达模式与Ｃ１６：１（在ＷＷ和ＤＳ下）和Ｃ１８：１含
量变化之间存在差异性。这可能是由于：（１）单个
脂肪酸的去饱和酶由多个基因控制，而不是由单个

基因控制［１８，２２］；（２）植物根部的 ＦＡｓ含量存在动态
变化，ＦＡｓ去饱和酶基因的上调表达并不一定意味
着其相应的ＦＡｓ积累更多［８，２０］。

正常环境条件下植物细胞内活性氧的产生和
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消除之间是一个动态平衡的过程，而逆境胁迫下活

性氧会超量积累从而导致脂质过氧化和氧化应

激［３，２３］。超氧阴离子自由基（Ｏ－２·）是一种重要的
活性氧物质，是体内有氧代谢的主要副产物，可破

坏多种生物分子，特别是具有不饱和键的 ＵＦＡｓ［２４］。
一旦 ＵＦＡｓ受到活性氧影响，ＵＦＡｓ就会发生氧化，
导致ＵＦＡｓ含量减少和丙二醛（ＭＤＡ）过量积累［２０］。

本研究表明，建兰植株在 ＷＷ或 ＤＳ条件下的菌根
真菌处理（ＣＥ、ＴＵ、ＳＥ）的Ｏ－２·和ＭＤＡ浓度显著低
于非菌根处理，而抗氧化酶（ＳＯＤ、ＣＡＴ、ＰＯＤ）活性
和Ｈ２Ｏ２含量更高，意味着菌根真菌可有效降低氧
化应激和脂膜过氧化带来的损伤。这与前人在干

旱胁迫下菌根真菌对三叶橙幼苗的研究结果［２５］

一致。

水分利用参数可反映环境水分不足时植物组

织在蒸腾作用过程中的耗水程度和恢复能力的差

异［２６］。本研究表明，与ＷＷ相比，ＤＳ环境下的水分
利用效率（ＷＵＥ）及相对含水量（ＲＷＣ）均较低，且
无论ＷＷ还是 ＤＳ条件下，ＣＥ、ＳＥ处理皆提高了
ＷＵＥ和ＲＷＣ，但整体以 ＳＥ处理优于 ＣＥ处理。前
人研究表明兰科菌根真菌自由基菌丝是亲水性蛋

白菌丝，可有效吸附水分，或通过保护自由基菌丝

免受外部环境干燥的影响［２７］，这可能是兰科菌根真

菌处理提高水分利用的原因。此外，本研究表明无

论ＷＷ还是ＤＳ条件下，ＴＵ处理均具有较大值，且
较ＷＷ－ＣＫ处理相比，ＷＵＥ、ＲＷＣ指标中 ＤＳ－ＴＵ
处理分别显著提高２６．９２％、４．４１％。

４　结论

本研究表明，接种角担菌（Ｃｅｒａｔｏｂａｓｉｄｉｕｍｓｐ．）、
胶膜菌（Ｔｕｌａｓｎｅｌｌａｓｐ．）和蜡壳菌（Ｓｅｂａｃｉｎａｓｐ．）提
高了建兰通过调控脂肪酸去饱和酶基因（ＣｙＦＡＤ２、
ＣｙＦＡＤ６、ＣｙＦＡＣ９、ＣｙＦＡＺ１５）的表达，显著增加了正
常水分（ＷＷ）和干旱条件（ＤＳ）条件下建兰根系肉
豆蔻烯酸（Ｃ１４：１）、十七烯酸（Ｃ１７：１）、亚油酸
（Ｃ１８：２）、顺 －１１，１４，１７－二十碳三烯酸（Ｃ２０：
３ｎ３）、花生四烯酸（Ｃ２０：４ｎ６）、顺 －１３，１６－二十二
碳二烯酸（Ｃ２２：２）含量以及降低了硬脂酸（Ｃ１８：
０）、花生酸（Ｃ２０：０）、木醋酸（Ｃ２４：０）的合成；菌根
化建兰根系脂肪酸的组成变化导致根系脂肪酸的

不饱和指数更高，此外，菌根真菌显著降低了丙二

醛和超氧阴离子自由基含量，这有助于降低氧化损

伤。从水分利用试验数据结果来看，干旱胁迫下以

接种胶膜菌（Ｔｕｌａｓｎｅｌｌａｓｐ．）效果较佳。
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４８１－４８９．

［６］ＢａｏｕｋｉｎａＳ，ＲｏｚｍａｎｏｖＤ，ＴｉｅｌｅｍａｎＤＰ．Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｆｌｕｃｔｕａｔｉｏｎｓｉｎ

ｌｉｐｉｄｂｉｌａｙｅｒｓ［Ｊ］．ＢｉｏｐｈｙｓｉｃａｌＪｏｕｒｎａｌ，２０１７，１１３（１２）：２７５０－

２７６１．　

［７］ＭｉｋａｍｉＫ，ＭｕｒａｔａＮ．Ｍｅｍｂｒａｎｅｆｌｕｉｄｉｔｙａｎｄｔｈｅｐｅｒｃｅｐｔｉｏｎｏｆ

ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌｓｉｇｎａｌｓｉｎｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａａｎｄｐｌａｎｔｓ［Ｊ］．Ｐｒｏｇｒｅｓｓｉｎ

ＬｉｐｉｄＲｅｓｅａｒｃｈ，２００３，４２（６）：５２７－５４３．

［８］ＳｕＫＭ，ＭｏｓｓＪＱ，ＺｈａｎｇＧＬ，ｅｔａｌ．Ｍｅｍｂｒａｎｅｌｉｐｉｄｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ

ａｎｄｄｒｏｕｇｈｔｔｏｌｅｒａｎｃｅｉｎｂｅｒｍｕｄａｇｒａｓｓ［Ｊ］．ＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＴｕｒｆｇｒａｓｓ

Ｓｏｃｉｅｔｙｒｅｓｅａｒｃｈｊｏｕｒｎａｌ，２０１３，１２：４４５－４５２．

［９］ＺｈｏｎｇＤＨ，ＤｕＨＭ，ＷａｎｇＺＬ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｏｔｙｐｉｃｖａｒｉａｔｉｏｎｉｎｆａｔｔｙ

ａｃｉｄｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎａｎｄｕｎｓａｔｕｒａｔｉｏｎｌｅｖｅｌｓｉｎｂｅｒｍｕｄａｇｒａｓｓａｓｓｏｃｉａｔｅｄ

ｗｉｔｈｌｅａｆｄｅｈｙｄｒａｔｉｏｎｔｏｌｅｒａｎｃｅ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆｔｈｅＡｍｅｒｉｃａｎＳｏｃｉｅｔｙ

ｆｏｒＨｏｒｔｉｃｕｌｔｕｒａｌＳｃｉｅｎｃｅ，２０１１，１３６（１）：３５－４０．

［１０］ＴｏｕｍｉＩ，ＧａｒｇｏｕｒｉＭ，ＮｏｕａｉｒｉＩ，ｅｔａｌ．Ｗａｔｅｒｓｔｒｅｓｓｉｎｄｕｃｅｄｃｈａｎｇｅｓ

ｉｎｔｈｅｌｅａｆｌｉｐｉｄｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｏｆｆｏｕｒｇｒａｐｅｖｉｎｅｇｅｎｏｔｙｐｅｓｗｉｔｈ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｄｒｏｕｇｈｔｔｏｌｅｒａｎｃｅ［Ｊ］．ＢｉｏｌｏｇｉａＰｌａｎｔａｒｕｍ，２００８，５２（１）：

１６１－１６４．

［１１］杨前宇，何聪芬，梁立雄，等．菌根真菌对３种兰花幼苗生长作

用研究［Ｊ］．核农学报，２０１９，３３（４）：６８７－６９５．

［１２］ＺｈａｏＸＬ，ＹａｎｇＪＺ，ＬｉｕＳ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｃｏｌｏｎｉｚａｔｉｏｎｐａｔｔｅｒｎｓｏｆ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｆｕｎｇｉｏｎｒｏｏｔｓｏｆＣｙｍｂｉｄｉｕｍｈｙｂｒｉｄｕｍｐｌａｎｔｌｅｔｓａｎｄｔｈｅｉｒ

ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｉｎｏｃｕｌａｔｉｏｎｅｆｆｅｃｔｓｏｎｇｒｏｗｔｈａｎｄｎｕｔｒｉｅｎｔｕｐｔａｋｅｏｆｏｒｃｈｉｄ

ｐｌａｎｔｌｅｔｓ［Ｊ］．ＷｏｒｌｄＪｏｕｒｎａｌｏｆＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙａｎｄＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，

２０１４，３０（７）：１９９３－２００３．

［１３］陈宝玲，杨开太，黄　森，等．有益菌根真菌及其互作对带叶兜

兰试管苗生理生长的影响［Ｊ］．西南林业大学学报（自然科

学），２０２２，４２（２）：１９－２５．

［１４］高俊凤．植物生理学实验指导［Ｍ］．北京：高等教育出版

社，２００６．

［１５］郑　燕，刘舒雅，曹映辉，等．建兰大青花朵脂肪酸类物质萃取

条件优化及成分分析［Ｊ］．甘肃农业大学学报，２０２１，５６（６）：

１２７－１３２，１４１．

［１６］曹映辉，郑　燕，张燕萍，等．建兰花香物质合成相关基因ｑＲＴ－

ＰＣＲ内参基因筛选［Ｊ／ＯＬ］．分子植物育种：１－１１［２０２２－０７－

２８］．ｈｔｔｐ：／／ｋｎｓ．ｃｎｋｉ．ｎｅｔ／ｋｃｍｓ／ｄｅｔａｉｌ／４６．１０６８．Ｓ．２０２１０５１０．
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［１７］陈艳红，邢晓科，郭顺星．兰科植物与菌根真菌的营养关系

［Ｊ］．菌物学报，２０１７，３６（７）：８０７－８１９．

［１８］王利民，符真珠，高　杰，等．植物不饱和脂肪酸的生物合成及

调控［Ｊ］．基因组学与应用生物学，２０２０，３９（１）：２５４－２５８．

［１９］ＺｈａｎｇＭ，ＢａｒｇＲ，ＹｉｎＭＧ，ｅｔａｌ．Ｍｏｄｕｌａｔｅｄｆａｔｔｙａｃｉｄｄｅｓａｔｕｒａｔｉｏｎ

ｖｉａｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｏｆｔｗｏｄｉｓｔｉｎｃｔω－３ｄｅｓａｔｕｒａｓｅｓｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ

ａｌｔｅｒｓｔｏｌｅｒａｎｃｅｔｏｖａｒｉｏｕｓａｂｉｏｔｉｃｓｔｒｅｓｓｅｓｉｎｔｒａｎｓｇｅｎｉｃｔｏｂａｃｃｏｃｅｌｌｓ

ａｎｄｐｌａｎｔｓ［Ｊ］．ＴｈｅＰｌａｎｔＪｏｕｒｎａｌ，２００５，４４（３）：３６１－３７１．

［２０］ＷｕＱＳ，ＨｅＪＤ，ＳｒｉｖａｓｔａｖａＡＫ，ｅｔａｌ．Ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｓｅｎｈａｎｃｅ

ｄｒｏｕｇｈｔｔｏｌｅｒａｎｃｅｏｆｃｉｔｒｕｓｂｙａｌｔｅｒｉｎｇｒｏｏｔｆａｔｔｙａｃｉｄｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｓ

ａｎｄｔｈｅｉｒｓａｔｕｒａｔｉｏｎｌｅｖｅｌｓ［Ｊ］．ＴｒｅｅＰｈｙｓｉｏｌｏｇｙ，２０１９，３９（７）：

１１４９－１１５８．　

［２１］曹福亮，王欢利，郁万文，等．高等植物脂肪酸去饱和酶及编码

基因研究进展［Ｊ］．南京林业大学学报（自然科学版），２０１２，３６

（２）：１２５－１３２．

［２２］闵文莉，曹喜涛，季更生，等．调控脂肪酸合成植物转录因子的

研究进展［Ｊ］．发酵科技通讯，２０１７，４６（２）：１０７－１１２．

［２３］祁伟亮，孙万仓，马　骊．活性氧参与调控植物生长发育和胁迫

应激响应机理的研究进展［Ｊ］．干旱地区农业研究，２０２１，３９

（３）：６９－８１，１９３．

［２４］ＨａｌｌｉｗｅｌｌＢ．Ｒｅａｃｔｉｖｅｓｐｅｃｉｅｓａｎｄａｎｔｉｏｘｉｄａｎｔｓ．Ｒｅｄｏｘｂｉｏｌｏｇｙｉｓａ

ｆｕｎｄａｍｅｎｔａｌｔｈｅｍｅｏｆａｅｒｏｂｉｃｌｉｆｅ［Ｊ］．ＰｌａｎｔＰｈｙｓｉｏｌｏｇｙ，２００６，１４１

（２）：３１２－３２２．

［２５］ＨｕａｎｇＹＭ，ＺｏｕＹＮ，ＷｕＱＳ．Ａｌｌｅｖｉａｔｉｏｎｏｆｄｒｏｕｇｈｔｓｔｒｅｓｓｂｙ

ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｓｉｓｒｅｌａｔｅｄｔｏｉｎｃｒｅａｓｅｄｒｏｏｔＨ２Ｏ２ ｅｆｆｌｕｘｉｎｔｒｉｆｏｌｉａｔｅ

ｏｒａｎｇｅ［Ｊ］．ＳｃｉｅｎｔｉｆｉｃＲｅｐｏｒｔｓ，２０１７，７：４２３３５．

［２６］林　兵，武胜利，葛欢欢，等．灌溉量对不同林龄胡杨光合特性和水

分利用效率的影响［Ｊ］．江苏农业科学，２０２１，４９（３）：１２５－１３２．

［２７］刘　娜，赵泽宇，姜喜铃，等．菌根真菌提高植物抗旱性机制的

研究回顾与展望［Ｊ］．菌物学报，２０２１，４０（４）：８５１－８７２．

卢　青，何　季，吴传美，等．不同植茶年限下四球茶茶园土壤性状及茶叶品质特征［Ｊ］．江苏农业科学，２０２３，５１（２）：１６８－１７５．

ｄｏｉ：１０．１５８８９／ｊ．ｉｓｓｎ．１００２－１３０２．２０２３．０２．０２５

不同植茶年限下四球茶茶园土壤性状及茶叶品质特征

卢　青１，何　季１，吴传美１，向仰州２，刘鸿雁１

（１．贵州大学农学院，贵州贵阳５５００２５；２．贵州师范学院地理与资源学院，贵州贵阳５５００１８）

　　摘要：为探索贵州普安珍稀四球茶茶园在不同种植年限下的土壤肥力及茶叶品质特征，应用实地研究和室内分析
结合的试验方法，以普安县不同植茶年限（５年、１５年、２５年及４０年）四球茶为研究对象，开展土壤特性、茶叶品质以
及两者之间关联性的研究。结果表明：（１）四球茶茶园土壤的 ｐＨ值在４．４９～５．０７之间，有机质含量在植茶２５年达
到最高，ＣＥＣ值、容重在植茶４０年时达到最高，碱解氮、速效钾含量在植茶４０年最低，有效磷含量在植茶１５年达到最
高。且有机质、碱解氮含量在茶园土壤分级标准中属于Ⅰ级标准，土壤 ｐＨ值属于Ⅱ级标准，而有效磷含量属于Ⅲ级
标准。（２）不同植茶年限下咖啡碱、可溶性糖、游离氨基酸含量及酚氨比有显著差异，茶多酚差异不显著，咖啡碱及可
溶性糖含量为植茶１５年和２５年时较高，游离氨基酸总量为植茶５年和１５年时较高，酚氨比随植茶年限的增加逐渐
增加。（３）ＣＥＣ值、速效钾、土壤ｐＨ值是茶树新稍叶片主要生化成分的重要影响因素。综上，人工种植四球茶时，应
适当补充磷肥或者增施有机肥提高有效磷含量。此外，四球茶品质在植茶１５年时较佳，种植前期（植茶２５年之前）适
合制作绿茶。

　　关键词：四球茶；植茶年限；茶叶品质；通径分析；土壤肥力
　　中图分类号：Ｓ５７１．１０６　　文献标志码：Ａ　　文章编号：１００２－１３０２（２０２３）０２－０１６８－０８
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Ｅ－ｍａｉｌ：ｈｅｊｉ１５＠１６３．ｃｏｍ。

　　茶树是山茶科常绿乔木植物［１］。贵州省由于 气候温和，冬暖夏凉，终年多雨，地势高差大，立体

气候明显，这使得贵州在茶叶生产要素方面具有得

天独厚的优势［２］。近年来，由于经济快速发展，人

们生活水平显著提高，对茶叶品质的要求也越来越

高［３］。土壤是茶树生存和生长的基质，茶树生长发

育所需的营养成分大多来源于土壤的供给［４］。研

究发现，土壤酸碱性、孔隙性以及氮、磷、钾含量等

均对茶树生长及茶叶品质有重要影响［５］。叶江华

等研究发现，土壤 ｐＨ值与茶叶品质含量呈显著负
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