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　　摘要：为研究谷子（Ｓｅｔａｒｉａｉｔａｌｉｃａ）根际丛枝菌根真菌（ＡＭＦ）群落的多样性特征，以便充分发掘和利用 ＡＭＦ优势
菌群。本试验对土壤进行正常浇水与干旱处理，土壤含水量分别为７．６％和３．７％，并采集谷子（豫谷、安陵和沁黄３
个品种）根系及无寄主对照土壤（ＣＫ），获得全部 ＤＮＡ并对其中的１８ＳｒＲＮＡ基因进行 ＰＣＲ扩增，并运用 ＭｉＳｅｑ高通
量测序技术和生物信息学研究谷子的根际ＡＭＦ及群落特征。物种多样性分析结果显示，在正常浇水与干旱处理下，
谷子根系与ＣＫ的ＯＴＵ数量在１６３２～４２９０个之间，共检测并鉴定出ＡＭＦ１２６种，隶属１门９属。其中，按优势种的
占比高低依次是原囊霉属（Ａｃａｕｌｏｓｐｏｒａ）、球囊霉属（Ｇｌｏｍｕｓ）、类球囊霉属（Ｐａｒａｇｌｏｍｕｓ）和双型囊霉属（Ａｍｂｉｓｐｏｒａ）。与
ＣＫ相比，谷子根际ＡＭＦ群落多样性减少，ＡＭＦ在原囊霉属水平上丰度显著降低。但正常浇水与干旱处理下，谷子根
际ＡＭＦ群落多样性并未发生显著变化。研究揭示了谷子根际ＡＭＦ群落组成，主要为球囊霉属；与ＣＫ相比，３个谷子
品种ＡＭＦ群落分布在多样性及丰度方面具有普遍的相似性。此外，与正常浇水相比，干旱条件下谷子根际丛枝菌根
群落多样性及丰度保持稳定，维持在较高的水平，可保证谷子根系对水分和养分的高效吸收与利用。
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　　谷子［Ｓｅｔａｒｉａｉｔａｌｉｃａ（Ｌ．）Ｂｅａｕｖ］为禾本科狗尾
草属，耐旱、耐贫瘠、水分利用率高［１］。目前，已成

为单子叶作物抗逆研究的模式植物［２］。研究发现，

丛枝菌根真菌（ａｒｂｕｓｃｕｌａｒｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌｆｕｎｇｉ，ＡＭＦ）可
使谷子根系高效利用土壤中磷元素，进而有利于产

量的提高［３］，ＡＭＦ通过与宿主共生来提高植物的抗

旱性。谷子抗旱性很强的特点除了与自身生理生

态性质有关，其根系周围ＡＭＦ的结构及多样性也不
容忽视。因此，通过宏基因组测序分析不同品种谷

子根系ＡＭＦ种群特征，探索与谷子自身抗旱能力之
间的相关性具有重要意义。ＡＭＦ隶属球囊菌门，与
绝大多数陆生植物都能形成普遍存在的内共生关

系。在土壤微生物群体中，ＡＭＦ的定殖依赖于特异
信号的识别、传导和交换，这个过程涉及植物根细

胞将菌丝的内化，进而ＡＭＦ附着枝从根表面渗入到
根内，将菌丝纵向蔓延在根系周围形成丛枝［４］。研

究表明，ＡＭＦ群落结构主要受非生物与生物两大因
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素影响。非生物因素如在森林、草原和沼泽生态系

统中，ＡＭＦ群落结构表现出显著差异［５］。生物因素

主要指宿主本身对ＡＭＦ的影响，植物会选择与之互
利共生的 ＡＭＦ［６］，但目前这种说法还存在争议。
ＡＭＦ最重要的生态功能就是与宿主建立共生关系
来促进植株的生长，提高农业产量。研究发现，植

物与ＡＭＦ形成稳定的共生关系有利于它们的生存
及对逆境胁迫的抗性。植物向 ＡＭＦ提供脂类以合
成生命所需的脂肪酸；反过来，定殖于根系的 ＡＭＦ
为植物提供水分和养分，促进对土壤氮磷及矿质营

养的吸收和转运［７］，从而促使植株生长发育，提高

植株对胁迫的耐受性。此外，ＡＭＦ对植株分子和生
理生化过程的调控亦具有很大影响。研究表明，接

种ＡＭＦ后，植物的光合、渗透调节及抗氧化能力得
到大幅提高，抗旱性与未接种的植物相比也显著增

强［８］；此外，植物体内抗旱相关基因的表达也受到

ＡＭＦ强烈的诱导［９］。近期一些研究表明，谷子根系

中的ＡＭＦ可有效提高对磷元素的吸收进而达到增
产的效果［３］，而接种根际固氮细菌也可显著促进狗

尾草的生长发育［１０］，这 ２项研究均与谷子密切相
关。谷子耐旱适应性强，然而，目前对谷子抗旱性

的研究主要集中在基因表达调控方面。ＭｉＳｅｑ高通
量测序具有准确性高和通量大的特点，为谷子根际

微生物的研究创造了条件，为此，采用高通量测序

技术研究干旱胁迫下不同谷子品种根际 ＡＭＦ群落
分布特征，以便充分发掘和利用 ＡＭＦ优势菌群，为
谷子抗旱研究奠定基础。本研究通过宏基因组测

序分析鉴定与干旱相关的丛枝菌根真菌，并解析干

旱条件下谷子根系丛枝菌根群体的结构特征。

１　材料与方法

１．１　试验材料
谷子材料选用豫谷１号（ＹＧ）、沁黄（ＱＨ）、安

陵（ＡＮ）３个品种。２０１８年，将３个品种种植于山西
农业大学校外农作站旱棚中，苗期开始进行不浇水

干旱处理，１０ｄ后取样，通过抖根法至土壤不再下
落，根际土壤即为黏在根系表面的土壤，去除土壤

杂质，连同植物根系放于 －８０℃保存备用。３个品
种进行３次重复，ＣＫ为不含谷子根系的土壤对照。
１．２　土壤宏基因组ＤＮＡ的提取及检测

利用土壤专用的基因组试剂盒（天根）提取土

壤中微生物基因组ＤＮＡ，提取后放置于－８０℃冰箱
保存。

１．３　ＰＣＲ扩增以及ＩｌｌｕｍｉｎａＭｉＳｅｑ测序
ＡＭＦ的扩增采用引物ＡＭＶ４．５ＮＦ（５′－ＡＡＧＣＴ

ＣＧＴＡＧＴＴＧＡＡＴＴＴＣＧ－３′）和ＡＭＤＧＲ（５′－ＣＣＣＡＡ
ＣＴＡＴＣＣＣＴＡＴＴＡＡＴＣＡＴ－３′）。扩增完成后，对ＰＣＲ
产物进行定量分析，在上海派森诺生物科技股份有

限公司进行ＩｌｌｕｍｉｎａＭｉＳｅｑ测序。
１．４　高通量数据分析

利用ＦＬＡＳＨ软件与 ＱＩＩＭＥ软件对测序结果进
行比对分析。

２　结果与分析

２．１　土壤理化性质的测定
由表１可知，试验土壤在正常浇水与干旱条件

下的含水量分别为 ７．６４％和 ３．６９％，测定结果显
示，土壤的ｐＨ值分别为８．４６和８．０９，按土壤ｐＨ值
分级标准，试验土壤呈碱性。按照土壤养分等级标

准观察，速效氮含量为６１．４～７０．４ｍｇ／ｋｇ，属于四
级水平，速效磷含量为２２．４２～２８．１２ｍｇ／ｋｇ，属于
二级级水平，速效钾含量为１８３．６～１８５．３ｍｇ／ｋｇ，
属于二级水平，有机质含量为２１．６２～２５．０５ｇ／ｋｇ，
属于三级水平。

２．２　ＯＴＵ统计及分类学分析
按９７％序列相似度进行归并和操作分类单元

（ＯＴＵ）划分，由图１可知，谷子根际 ＡＭＦ群落的多
样性及种群丰度显著低于ＣＫ。统计结果表明，谷子
根系与ＣＫ土壤中ＯＴＵ数量在１６３２～４２９０之间，
鉴定出１２６种ＡＭＦ。根据试验要求，对不同样本绘
制Ｖｅｎｎ图，分为２组：正常浇水谷子（ＹＧ、ＡＮ、ＱＨ）
与干旱处理谷子（ｄＹＧ、ｄＡＮ、ｄＱＨ）。由图２、图３可
知，ＣＫ与ＹＧ、ＡＮ、ＱＨ进行聚类，共有ＯＴＵｓ２１３个；
ＣＫ与ｄＹＧ、ｄＡＮ、ｄＱＨ进行聚类，共有ＯＴＵｓ１５４个。

表１　不同土壤类型氮、磷、钾含量

土壤类型
含水量

（％） ｐＨ值
含量（ｍｇ／ｋｇ） 含量（ｇ／ｋｇ）

速效氮 速效磷 速效钾 有机质 总氮 总磷 总钾

正常 ７．６４ ８．４６ ６１．４ ２８．１２ １８３．６ ２１．６２ １．３８３ ０．４７３ ２６．１９

干旱 ３．６９ ８．０９ ７０．４ ２２．４２ １８５．３ ２５．０５ １．５５３ ０．２１１ ２５．０６
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２．３　谷子根际ＡＭＦ群落α－多样性分析
ＡＭＦ的种类及丰度存在很大变异，通过检测谷

子样品中ＡＭＦ的丰富度和多样性，可根据检测结果
计算得出 Ｃｈａｏ１指数、ＡＣＥ指数、辛普森指数和香
农指数。由表 ２可知，ＣＫ样品的 Ｃｈａｏ１指数为
７３４１２，ＡＣＥ指数为 ７５１．２９；而谷子根际样品的
Ｃｈａｏ１指数在 ２１８．５０～４８９．１２之间，ＡＣＥ指数在
２２２．１８～４９８．００之间，表明ＣＫ样品中ＡＭＦ的丰富
度与微生物群落多样性最高。

表２　不同样品中的ＡＭＦ群落多样性指数

样品 Ｃｈａｏ１指数 ＡＣＥ指数 辛普森指数 香农指数

ＣＫ１ ７１７．５８ ７３６．０５ ０．９１ ５．４３

ＣＫ２ ７５２．２２ ７６９．６１ ０．９５ ６．０１

ＣＫ３ ７３２．５８ ７４８．２２ ０．９５ ６．１３

ＹＧ１ ３４３．２８ ３５２．４７ ０．８６ ４．１２

ＹＧ２ ３７１．１７ ３７９．９６ ０．９１ ４．９３

ＹＧ３ ３１４．６２ ３１８．８４ ０．６３ ２．９９

ＱＨ１ ３３０．７２ ３１９．９０ ０．７８ ３．８３

ＱＨ２ ４２６．２４ ４４７．６０ ０．８３ ４．５０

ＱＨ３ ３５５．５１ ３７０．５７ ０．８５ ４．４２

ＡＮ１ ３９３．２８ ４０２．３４ ０．８６ ４．００

ＡＮ２ ３８４．３９ ３９７．９２ ０．８５ ４．１５

ＡＮ３ ３１５．７０ ３１８．２４ ０．８９ ４．２５

ｄＹＧ１ ２１８．５０ ２２１．１８ ０．７２ ２．９９

ｄＹＧ２ ３７７．９０ ３７４．４２ ０．８０ ３．９１

ｄＹＧ３ ３９６．００ ３９６．００ ０．８７ ４．９０

ｄＱＨ１ ３０６．８７ ３０２．２４ ０．８７ ４．００

ｄＱＨ２ ２８４．００ ２８４．００ ０．８３ ４．０２

ｄＱＨ３ ４８９．１２ ４７４．６３ ０．８９ ４．９１

ｄＡＮ１ ４８９．００ ４９８．００ ０．９４ ５．７２

ｄＡＮ２ ３５０．００ ３５０．００ ０．８９ ４．６４

ｄＡＮ３ ３５７．００ ３５７．００ ０．９１ ４．７９

　　注：ＣＫ表示对照（空白土壤）；ＹＧ表示豫谷（正常浇水）；ＱＨ表

示沁黄（正常浇水）；ＡＮ表示安陵（正常浇水）；ｄＹＧ表示豫谷（干旱

处理）；ｄＱＨ表示沁黄（干旱处理）；ｄＡＮ表示安陵（干旱处理）。
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２．４　各分类水平的ＡＭＦ群落数统计
不同的分类学结果表明，在门水平上，所有样

品序列都归入球囊菌门；在纲水平上，所有样品序

列注释到明确分类地位的有３个纲，分别为球囊菌
纲、类球囊菌纲和原囊菌纲；在目分类水平上，所有

样品共注释到明确地位的有４个目，分别为球囊霉
目、类球囊霉目、原囊霉目和多样孢囊霉目；在科分

类水平上，注释到明确分类地位的有７个科，分别为

球囊霉科、类球囊霉科、双型囊霉科、原囊霉科、巨

孢囊霉科、近明球囊霉科和多样孢囊霉科。由图４
可知，在属分类水平上，从ＣＫ以及谷子根际土壤样
品中注释到明确分类地位的共有９个属，依次是球
囊霉属、类球囊霉属、双型囊霉属、原囊霉属、近明

球囊霉属、巨孢囊霉属、盾巨孢囊霉属、多样孢囊霉

属和隔球囊霉属。其中，原囊霉属在 ＣＫ中占优势，
类球囊霉属在谷子根际样品中占优势。

　　使用Ｒ软件，对丰度较高的属进行聚类分析和
绘制热图。由图５可知，红色为样本中丰度较高的
属，绿色为丰度较低的属。

２．５　谷子根际ＡＭＦ群落β－多样性分析
主成分分析（ＰＣＡ）是基于欧氏距离评价样本

之间的相似度，以不同样本中的 ＡＭＦ属进行作图，
得到ＰＣＡ图。由图６可知，主成分１（ＰＣ１）和主成
分２（ＰＣ２）贡献率分别为６５．１７％、２３．８５％，可较好
地反映样本间种群结构差异的影响因素。

其中，○组代表单纯土壤样品，ＣＫ１、ＣＫ２距离
较近，但与 ＣＫ３距离较远；□组代表正常浇水条件
下的ＡＮ谷子根际样品，ＡＮ１、ＡＮ３距离较近，但与
ＡＮ２距离较远；◇组代表正常浇水条件下的 ＱＨ谷
子根际样品，ＱＨ１、ＱＨ３距离较近，但与 ＱＨ２距离较
远；

!

组代表正常浇水条件下的 ＹＧ谷子根际样品，
ＹＧ１、ＹＧ２距离较近，但与 ＹＧ３距离较远；△组代表
干旱条件下的 ＡＮ谷子根际样品，ｄＡＮ１、ｄＡＮ２、
ｄＡＮ３距离较近；＋组代表干旱条件下的ＱＨ谷子根
际样品，ｄＱＨ１、ｄＱＨ２、ｄＱＨ３距离较近；×组代表干
旱条件下的 ＹＧ谷子根际样品，ｄＹＧ１、ｄＹＧ２、ｄＹＧ３
距离较近。由此可得出以下结论：第一，ＣＫ与谷子

根际样品能够较好地分开，表明寄主有无是影响

ＡＭＦ群落结构差异的主要因素；第二，同一谷子品
种、不同处理以及同一处理、不同谷子品种并不能

完全聚在一起，表明处理条件和品种类型是影响

ＡＭＦ群落结构差异的次要因素。
２．６　ＡＭＦ系统发育树分析

为直观清晰地反映各分类单元在样本中的丰

度及进化信息，利用软件 ＭＥＧＡＮ构建种群分类等
级树。由图 ７可知，ＣＫ中 ＡＭＦ主要是原囊霉属
（Ａｒｃｈａｅｏｓｐｏｒａ）和巨孢囊霉属（Ｇｉｇａｓｐｏｒａ）；ＹＧ中
ＡＭＦ主要是双型囊霉属（Ａｍｂｉｓｐｏｒａ）；球囊霉属
（Ｇｌｏｍｕｓ）和类球囊霉属（Ｐａｒａｇｌｏｍｕｓ）在所有样品中
均匀分布。

２．７　样本ＡＭＦ组成的差异分析
由表３可知，ＣＫ与谷子根际样品相比，在属水

平上丛枝菌根存在显著差异；干旱处理后，ＹＧ与
ＱＨ品种根际丛枝菌根在属水平上具有差异，ＡＮ品
种根际丛枝菌根群落未发生显著差异。由图 ８可
知，样本组间最显著的分类单元，分别为双型囊霉

属、原囊霉属、近明球囊霉属、巨孢囊霉属、球囊霉

属、类球囊霉属、盾巨孢囊霉属、隔球囊霉属。
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３　结论与讨论

植物与微生物之间的互利共生关系源于胞内

信号物质的交换。植物根系通过释放独脚金内酯

（ＳＬｓ）可诱导ＡＭＦ产生分枝，并促进菌丝在根部的
定殖［１１］。ＡＭＦ的定殖依赖于特异信号的识别、传
导和交换，这个过程涉及植物根细胞将菌丝内化，

进而ＡＭＦ附着枝从根表面渗入至根内，将菌丝纵向
蔓延在根系周围形成丛枝［１２－１３］。

土壤作为一种复杂的基质是植物赖以生存的

场所［１４］，而根际是植物根系与土壤的交界面，是大

量微生物的栖息地，微生物受益于植物根系的代谢

产物［１５］。ＡＭ是自然界分布较为广泛而古老的一
种共生菌［１６］，它的共生体现在营养物质的交换，植

物向它提供约２０％的光合产物，反过来它帮助植物
有效地吸收土壤中的矿质元素及水分［１７－１８］，它们的

相互作用影响着植物的生长发育、养分吸收及对胁

迫的耐受性［１９］。此外，土壤的组成及结构对植物生

理及根系分泌物也有调控作用，不同植物根系形态的
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表３　样本间分类学组成的差异分析结果

组 门 属

ＡＮ－ＣＫ １ ２

ＡＮ－ＱＨ １ ０

ＡＮ－ＹＧ １ ０

ＡＮ－ｄＡＮ １ ０

ＡＮ－ｄＱＨ １ ０

ＡＮ－ｄＹＧ １ ０

ＱＨ－ＣＫ １ ５

ＱＨ－ＹＧ １ １

ＱＨ－ｄＹＧ １ ０

ＱＨ－ｄＱＨ １ ２

ＱＨ－ｄＡＮ １ ２

ＹＧ－ＣＫ １ ３

ＹＧ－ｄＡＮ １ １

ＹＧ－ｄＱＨ １ ２

ＹＧ－ｄＹＧ １ ３

ＣＫ－ｄＡＮ １ ５

ＣＫ－ｄＱＨ １ ５

ＣＫ－ｄＹＧ １ ４

ｄＡＮ－ｄＱＨ １ ２

ｄＡＮ－ｄＹＧ １ ０

ｄＱＨ－ｄＹＧ １ ０

不同、分泌物数量及种类的不同均会对植物根系表

面的微生物产生选择性，改变微生物群落组成［２０］。

前期Ｔａｎｇ等证明，ＹＧ与 ＡＮ分别为抗旱性强
与干旱敏感的谷子品种，ＱＨ介于两者之间；干旱条
件下，与ＹＧ相比，ＡＮ的生长显著受到抑制；而在正
常浇水条件下，ＡＮ的光合能力与生长状况要好于
ＹＧ［２］。影响植物的抗旱性因素很多，诸如基因型、
环境及植物与微生物的共生互作等。为此，本研究

选择ＹＧ、ＡＮ和ＱＨ等３个抗旱性不同的材料，利用
高通量测序技术对谷子根际丛枝菌根真菌群落进

行了研究。多样性分析结果表明，ＣＫ与谷子根际
丛枝菌根真菌多样性指数及丰度指数存在显著差

异，宿主谷子的根际丛枝菌根真菌丰度指数和多样

性指数均低于ＣＫ，特别是原囊霉属、巨孢囊霉属和
隔球囊霉属显著减少，这表明宿主的生理代谢及根

系分泌物在一定程度上影响了丛枝菌根真菌的分

布特征。此外，无论正常浇水还是干旱条件下，这

些指数在不同谷子品种之间存在普遍的相似性，并

未表现出明显的差异，只是少数菌属在品种间表现

出独特性。这表明在干旱条件下，根系的生理代谢

依然维持在较高的水平，与正常浇水条件下的群落

特征基本一致。分析原因可能有３点：第一，在自然
生态系统中，植物往往能与ＡＭＦ形成互惠互利的关
系，这种关系的形成有利于提高植物抵抗各种胁迫

的能力，是依赖于植物根系的菌丝协助获取矿质营

养及水分而实现的。与其他植物不同，谷子耐旱、
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耐贫瘠，水分利用率高，而根系是其重要基础。因

此，在干旱胁迫下，ＡＭＦ依然保持种类多样的特征，
与谷子建立很好的共生。第二，研究表明不同生态

型的土壤类型能强烈影响 ＡＭＦ的群落结构及多样
性水平［４］，本试验土壤类型为基本农田用地，土壤

呈弱碱性，根据有机质及氮磷钾含量分级标准来

看，营养状况属于中高级，较为适宜作物生长。谷

子根际ＡＭＦ是否受到土壤理化性质的影响有待进
一步探讨。第三，干旱的设置，造成品种间 ＡＭＦ的
相似是否受到干旱时间和程度的影响有待进一步

研究。Ｍａｅｓｔｒｅ等对除南极洲以外各大洲８０个旱地
的微生物多样性进行了全面分析，结果表明，随着

干旱程度的增加，土壤微生物的多样性及丰度出现

降低，这些结果主要是由于干旱对土壤有机碳含量

造成的负面影响；干旱条件会改变土壤细菌群落结

构，绿弯菌门和α－变形菌相对丰度增加，而酸杆菌
门和疣微菌门的丰度减少，试验结果与以往研究报

道情况相反，土壤 ｐＨ值不是影响细菌多样性的主
要因素，真菌群落以子囊菌为主［２１］。然而，目前本

研究结果表明，干旱条件下，谷子根系丛枝菌根真

菌群落结构及分布并未发生显著变化，是否由于宿

主与真菌互作的关系或谷子的抗旱性特征有关有

待进一步研究。

由图６、图７可知，球囊霉属和类球囊霉属在所
有样本中分布较为均匀，表明这２个ＡＭＦ属受谷子
根系分泌物影响较小；原囊霉属和巨孢囊霉属在谷

子根际样本中含量很低，明显低于 ＣＫ，表明这２个
ＡＭ属受谷子根系分泌物影响较大。
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综上所述，本研究对 ３个谷子品种（豫谷、沁
黄、安陵）在正常生长与干旱条件下 ＡＭＦ的群落组
成试验中，发现干旱条件下，ＡＭＦ群落组成及丰度
并未发生显著变化，与谷子本身耐旱有很大关系。

在今后的研究中，应当从干旱程度及土壤选择等因

素分析对 ＡＭＦ群落的影响，以期发现谷子抗旱与
ＡＭＦ的关系。本研究结果为进一步探索 ＡＭＦ的多
样性，选择及鉴定合适的ＡＭＦ菌种进行定殖谷子奠
定了基础。
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