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野生越南槐组织特异性内生真菌组及体外抗病原菌功能
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摘　 要: 有益微生物组能帮助宿主植物防御病害ꎮ 越南槐的根、茎和种子在野外环境下健康发芽生长ꎬ而栽

培越南槐各组织极易感病ꎮ 为了探明利用野生越南槐有益内生真菌组防治宿主病害的可能ꎬ该文在分离健

康野生越南槐根、茎和种子内生真菌的基础上ꎬ并结合形态学和 ＩＴＳ 序列特征鉴定内生真菌ꎬ通过系统发育

树、α￣多样性指数和 β￣多样性指数分别分析各内生真菌组的系统进化、多样性和相似性ꎬ通过琼脂块法和平

板对峙法测试内生真菌组的体外抗病原菌功能ꎮ 结果表明:(１)从越南槐根、茎和种子内生真菌组分别分离

鉴定 １３１ 株 ２３ 个分类单元、１０８ 株 ２３ 个分类单元、６４ 株 １１ 个分类单元ꎻ(２)特有属多且所有种均为特有种

显示根、茎和种子内生真菌组在属种进化上具有组织特异性ꎻ(３)根－茎 /根－种子 /茎－种子间极低的 β￣多样

性显示根、茎和种子各内生真菌组间的物种相似性极低ꎻ(４)高的 α￣多样性显示越南槐根、茎和种子均有丰

富多样的内生真菌组ꎻ(５)各内生真菌组三分之一以上的分类单元在体外均能拮抗供试病原菌ꎬ根茎内生真

菌组显示了强广谱的体外抗病原细 /真菌功能ꎬ种子内生真菌组显示了强广谱的体外抗病原真菌功能ꎮ 该

研究结果表明健康野生越南槐根、茎和种子内部均存在有益内生真菌组ꎬ其具有生物多样性、组织特异性以

及强广谱的体外抗病原菌功能ꎬ在宿主各组织的抗病性方面可能发挥重要作用ꎮ 这些结果将为进一步利用

有益真菌组防治栽培越南槐各组织病害提供了材料和实验基础ꎮ
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ｓｐｅｃｉｆｉｃｉｔｙꎬ ｐａｔｈｏｇｅｎ￣ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｆｕｎｃｔｉｏｎ

　 　 越南槐( Ｓｏｐｈｏｒａ ｔｏｎｋｉｎｅｎｓｉｓ)是广西著名道地

药材山豆根的基源植物ꎮ 山豆根药材清热解毒、
消肿利咽ꎬ常用于治疗湿热黄疸、心率失常、膀胱

癌等症(国家药典委员会ꎬ２０２０)ꎻ含有生物碱、黄
酮、皂苷等多种化学成分ꎬ其中苦参碱和氧化苦参

碱为其主要活性成分(Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０)ꎻ具有抗

肿瘤、抗病毒、抗炎、抗氧化、抑菌、保肝、调节免

疫、降血压等药理学作用(彭成ꎬ ２０１１)ꎮ 随着健

康大产业及乡村振兴的深入发展ꎬ越南槐在广西

百色、靖西、河池等地区推广种植ꎮ 课题组在越南

槐的野生驯化及其推广栽培中发现ꎬ栽培越南槐

容易感染各种病害ꎬ其种子容易霉变影响发芽ꎬ根
茎时常腐烂ꎬ发生炭疽溃疡ꎬ引起条斑黑斑ꎬ从而

影响药材生长ꎮ 而大量化学农药的使用ꎬ容易导

致药材农药、重金属等超标ꎬ严重影响药材安全

(Ｇｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３)ꎮ 因此ꎬ发展绿色环保的越南槐

病害防治策略对山豆根药材的可持续利用和发展

极其重要ꎮ 植物有先天的免疫系统以响应病原微

生物的分子机制及效应物( Ｊｏｎｅｓ ＆ Ｄａｎｇｌꎬ ２００６ꎻ
Ｄａｎｇｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３)ꎮ 植物有益微生物组通过与植

物先天免疫系统的互作(Ｈａｃｑｕａｒｄ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎬ
使植 物 系 统 获 得 相 关 抗 病 性 ( Ｐｉｅｔｅｒｓｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１４)ꎬ对植物的健康有重要的作用( Ｂｅｒｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１６)ꎮ 番茄根系微生物组研究发现ꎬ抗病与感病

植株根系微生物组的结构、抗菌性功能有很大差

异ꎬ抗病植株根系微生物组作为有益微生物组转

接到感病植株ꎬ能激活感病株的抗病性 (Ｋｗａｋ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎮ 植物微生物组包括真菌组和细菌组ꎬ
根系微生物组主要来源于高度多样性的土壤生

物ꎬ受土壤类型、植物基因型、植物年龄等影响ꎬ茎
和种子微生物主要来源于气溶胶、昆虫及根系的

迁移(Ｈａｃｑｕａｒｄ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎮ 在植物－有益内生

真菌组中ꎬ各内生真菌通过与宿主进行复杂而精

细的互作以激活植物先天免疫系统使宿主获得抗

病性以拮抗病原和害虫的入侵ꎬ甚至部分内生真

菌自身就可以分泌毒性代谢物以拮抗病原菌的入

侵(Ｋｕｓａｒｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２ꎻ Ｃｏｍｐａｎｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎬ因
此有益内生真菌组有利于宿主防御病害ꎮ 野生越

南槐生长于海拔 ５００ ~ ８００ ｍ 石灰岩山区的石头缝

里ꎬ周围植被类型多样ꎬ局部小气候复杂多变ꎬ在

３８１１７ 期 姚裕群等: 野生越南槐组织特异性内生真菌组及体外抗病原菌功能



这样的生境下ꎬ野生越南槐依然能健康发芽生长

并形成独特的药性ꎬ此外ꎬ项目组前期研究工作发

现越南槐各组织内有内生真菌(姚裕群ꎬ２０１７)ꎮ
因此ꎬ我们推测独特复杂的野外生境容易使越南

槐根、茎和种子形成独特而多样性的有益内生真

菌组ꎬ这些内生真菌组在拮抗病虫害方面可能发

挥重要作用ꎮ 本研究以相同生长年限不同时期采

集的野生越南槐根、茎和种子为研究对象ꎬ依托广

西科技大学重点实验室、柳州市农业气象试验站ꎬ
采用组织块法分离内生真菌ꎬ 结合形态和 ＩＴＳ 序

列测序比对鉴定真菌ꎬ最大似然法构建内生真菌

组系统发育树ꎬＲ 软件计算内生真菌组的 α￣多样

性指数、β￣多样性指数ꎬ分别采用琼脂块法和平板

对峙法体外测定内生真菌组各分类单元对病原细

菌、真菌的拮抗活性ꎮ 通过分析野生越南槐根、茎
和种子内生真菌组的属种系统发育、α￣多样性、β￣
多样性及体外抗病原菌功能ꎬ拟探讨以下问题:
(１)野生越南槐根、茎和种子各有益内生真菌组在

属种系统发育上是否有差异ꎻ(２)野生越南槐根、
茎和种子各有益内生真菌组的多样性和相似性如

何ꎻ(３)野生越南槐根、茎和种子各有益内生真菌

组体外是否具有抗病功能ꎮ 本研究结果拟为探索

利用野生越南槐各有益真菌组防治栽培越南槐各

组织病害提供材料及实验基础ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 材料

１. １. １ 供 试 药 用 植 物 　 供试 ８ 株野生越南槐

(Ｓｏｐｈｏｒａ ｔｏｎｋｉｎｅｎｓｉｓ)ꎬ４ 年生ꎬ株高约 ２ ｍꎬ根直径

约 １ ｃｍꎬ 茎直径约 １.５ ｃｍꎬ种子大小均匀饱满约

(０.５ ｃｍ × ０.３ ｃｍ ~ １ ｃｍ × ０.８ ｃｍꎬ根茎采集期分

别为 ２０２０ 年 ３ 月、８ 月、１１ 月ꎬ不同成熟度种子采

集期分别为 ２０２０ 年 ７ 月、８ 月、９ 月ꎬ均采自靖西

市诚良村山上(１０６°２５′２６″ Ｅ、２３°０８′４９″ Ｎ)ꎮ 采

集的越南槐根、茎和种子ꎬ分别装袋、贴上标签并

立即运往广西科技大学生物化学与分子生物学实

验室ꎬ并在 ２４ ｈ 内处理样品ꎮ
１.１.２ 供试病原菌 　 供试病原细菌为细菌性软腐

病菌(Ｐｅｃｔｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｃａｒｏｔｏｖｏｒｕｍ)、细菌性条斑病菌

(Ｘａｎｔｈｏｍｏｎａｓ ｏｒｙｚａｅ ｐｖ. ｏｒｙｚｉｃｏｌａ)、细菌性溃疡病

菌(Ｘ. ｃａｍｐｅｓｔｒｉｓ ｐｖ. ｃｉｔｒｉ)ꎻ供试病原真菌为根腐病

菌 ( Ｆｕｓａｒｉｕｍ ｓｏｌａｎｉ )、 炭 疽 病 菌 ( Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｅｈｕｍ

ｇｌｏｅｏｓｐｏｒｉｏｉｄｅｓ)、黑斑病菌 ( Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ ｐａｎａｘ)ꎮ 以

上菌株均保藏在广西科技大学基础医学部ꎮ
１.１.３ 培养基、试剂与测序 　 马铃薯葡萄糖(ＰＤＡ)
培养基、玉米培养基、ＬＡ 培养基均购自广东环凯

微生物科技有限公司ꎬ所有培养基在 １２１ ℃ꎬ１ ×
１０５ Ｐａ 下湿热灭菌 ２０ ｍｉｎ 备用ꎻ次氯酸钠、甘油、
酒精ꎬ 均 购 自 成 都 金 山 化 学 试 剂 有 限 公 司ꎻ
２ｘＴａｇＭａｓｔｅｒＭｉｘꎬ购自天根生化科技有限公司ꎻ引
物 ＩＴＳ１ / ＩＴＳ４ 合成及 ＰＣＲ 产物测序均由南京钟鼎

生物技术有限公司完成ꎮ
１.１.４ 仪器与设备 　 生物安全柜 ( Ｔｈｅｒｍｏ１３７６)、
ＰＣＲ 扩增仪 ( ＢＩＯ￣ＲＡＤ Ｃ１０００)、凝胶成像系统

(Ｂｉｏ￣Ｂｅｓｔ ２００Ｅ)、生化培养箱( ＳＰＸ￣２５０)、超低温

冰箱(Ｔｈｅｒｍｏ ９０２)、离心机( Ｓｉｇｍａ ３Ｋ１５)、显微镜

(Ｏｌｙｍｐｕｓ ＩＸ８３)、鼓风干燥箱(ＤＨＧ￣９０３０)、全自

动高压灭菌锅(Ｔｏｍｙ ＸＳ５００)ꎮ
１.２ 方法

１.２.１ 根、茎和种子内生真菌的分离纯化 　 将越南

槐的新鲜健康根段、茎段和种子用流水彻底冲洗

表面ꎬ晾干后移到超净工作台分别进行表面消毒ꎬ
即 ７５％酒精 １ ｍｉｎꎬ无菌水漂洗 ３ 次ꎬ５％次氯酸钠

１ ~ ６ ｍｉｎ(根段 /茎段ꎬ１ ~ ２ ｍｉｎꎻ 种子ꎬ５ ~ ６ ｍｉｎ)
后ꎬ无菌水漂洗 ３ 次ꎬ无菌吸水纸吸干表面ꎬ根段 /
茎段分别去除两端和表皮后切成 １ ｃｍ × ０.５ ｃｍ 大

小的组织块ꎬ种子分为种皮和胚ꎬ均转接至 １ / ２ 玉

米粉培养基(含氯霉素和氨苄青霉素)ꎬ并于 ２５ ℃
培养箱黑暗培养ꎮ 待各组织边缘长出菌丝后及时

挑取单一菌丝至 ＰＤＡ 培养基上ꎬ长出的菌落ꎬ如果

外部形态不一致ꎬ继续挑取单一菌丝直至长出外

部形态一致的菌落ꎮ
１.２.２ 根、茎和种子内生真菌的分类鉴定 　 根据菌

落的组织来源、培养时间及外部形态ꎬ分别将根

段、茎段和种子分离到的菌株划分为不同的形态

型ꎬ采用 ＤＮＡ 分子标记鉴定每个形态型的代表菌

株ꎮ 采用通用引物对 ＩＴＳ１ / ＩＴＳ４ꎬ从代表菌株基因

组 ＤＮＡ 扩增 ＩＴＳ 序列并测序 ( ＩＴＳ１￣５. ８Ｓ ｒＤＮＡ￣
ＩＴＳ２)ꎮ 分别使用软件 ＣｌｕｓｔａｌＸ １. ８１ 和 ＢｉｏＥｄｉｔ
ｖ７.０ 分析测序序列ꎬ登录 ＧｅｎＢａｎｋ 数据库比对ꎬ下
载最相似(尽量选择正式发表)序列ꎬ使用 ＭＥＧＡ
６.０ 软件的邻接法( ｎｅｉｇｈｂｏｒ￣ｊｏｉｎｉｎｇ)构建系统发育

树ꎬ经 Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ １ ０００ 次循环检验系统树的可靠

性ꎮ 在系统发育树中ꎬ比对测序序列与参考序列

之间的相似性ꎬ依据真菌鉴定的常用相关阈值鉴

４８１１ 广　 西　 植　 物 ４３ 卷



定真菌 ( Ｏ′ Ｂｒｉｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００５ꎻ Ｇｏｎｚáｌｅｚ ＆ Ｔｅｌｌｏꎬ
２０１１)ꎬ即相似性<９５％为未鉴定ꎬ９５％≤相似性<
９７％为鉴定到属水平ꎬ相似性≥９７％为鉴定到种水

平ꎬ在属内比较中ꎬ明显高于其他种时则被鉴定为

同种ꎮ
１.２.３ 根、茎和种子各内生真菌组的系统进化 　 基

于真菌分类单元的 ＩＴＳ 序列ꎬ通过 ＭＥＧＡ ６. ０ 软

件ꎬ采用最大似然法(ｍａｘｉｍｕｎ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ)构建系统

发育树来分析野生越南槐根、茎和种子各内生真

菌组的属种系统进化(Ｇｏｎｚáｌｅｚ ＆ Ｔｅｌｌｏꎬ ２０１１)ꎮ
１.２.４ 根、茎和种子各内生真菌组的多样性和相似

性　 基于野生越南槐根、茎和种子各内生真菌组

的分类单元及其分离株系分别计算各真菌组的 α￣
多样性 指 数 [ 香 农 － 维 纳 指 数 ( Ｓｈａｎｎｏｎ￣Ｗｉｅｎｅｒ
ｉｎｄｅｘ)和辛普森多样性指数 ( Ｓｉｍｐｓｏｎ’ ｓ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ
ｉｎｄｅｘ)]及 β￣多样性指数[索伦森指数( Ｓｏｒｅｎｓｅｎ’ ｓ
ｉｎｄｅｘ)和雅卡尔指数( Ｊａｃｃａｒｄ’ ｓ ｉｎｄｅｘ)]ꎮ 通过 α￣
多样性指数来分析野生越南槐根、茎和种子各内

生真菌组的多样性ꎬ通过 β￣多样性指数来分析野

生越南槐根、茎和种子各内生真菌组间的物种相

似性(Ｙａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎮ 使用生物统计软件 ＳＰＳＳ
２８.０ꎬ以及运用方差和多重比较以分析野生越南槐

根、茎和种子各内生真菌组的多样性差异ꎮ
１.２.５ 根、茎和种子各内生真菌组的体外抗病原菌

功能　 挑选内生真菌组各分类单元的代表菌株用

于体外抗病原菌功能筛选ꎮ 采用琼脂块法(姚裕

群等ꎬ２０１７)筛选供试内生真菌对病原细菌的拮抗

活性ꎬ即将新鲜病原细菌调成 ０.５ 麦氏浊度的菌悬

液并将其在 １５ ｍｉｎ 内用无菌棉签均匀涂布于 ＬＡ
培养基平板上ꎬ将 ６ ｍｍ 直径的内生真菌菌块接入

风干后的 ＬＡ 培养基筛选平板ꎬ每皿接 ５ 个菌块ꎬ
(３５±２) ℃培养 １６ ~ １８ ｈ 后观察并测量抑菌圈直

径ꎻ采用平板对峙法筛选(Ｙａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)供试内

生真菌对病原真菌的拮抗活性ꎬ即将内生真菌和

病原真菌均制成 ６ ｍｍ 直径菌块ꎬ１ 块内生真菌接

种于 ＰＤＡ 培养基中央且周围等距接种 ３ 块病原真

菌为处理ꎬ以不接种内生真菌为对照ꎬ２８ ℃ 下培

养ꎬ待对照长至平板中央测量各病原菌块中心至

平板中央之间病原菌的生长量ꎬ并计算抑菌率ꎮ

抑菌率(％)＝ 对照生长量－处理生长量
对照生长量

×１００ꎮ

１.３ 统计分析

基于野生越南槐根、茎和种子各内生真菌组

的分类单元及其分离株系计算相对频率( ｒｅｌａｔｉｖｅ
ｆｒｅｑｕｅｎｃｙꎬＲＦ)ꎬα￣多样性指数(香农－维纳指数和

辛普森多样性指数)及 β￣多样性指数(索伦森指数

和雅卡尔指数) (Ｙａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎮ 使用生物统

计软件 ＳＰＳＳ ２８.０ꎬ以及运用方差和多重比较以分

析野生与培越南槐内生真菌组多样性差异ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 根、茎和种子内生真菌的分离和鉴定

从野生越南槐根段共计 ６０ 个组织块中分离获

得 １３１ 株内生真菌(图 １)ꎻ从茎段 ６０ 个组织块共分

离获得 １０８ 株内生真菌(图 ２)ꎻ从 ４０ 粒种子共分离

获得 ６４ 株内生真菌(图 ３)ꎮ 首先将分离自根、茎和

种子的菌株分开ꎬ然后将相同组织来源的菌株分别

培养ꎬ将相同培养时间内菌落孢子形态一致的菌株

划分为同一形态型ꎬ最后采用 ＩＴＳ 序列分析鉴定每

个形态型的代表菌株ꎮ 结合形态学和 ＩＴＳ 序列分

析ꎬ从根内生真菌组的 ４２ 个形态型代表菌株中共鉴

定 ２３ 个分类单元ꎬ从茎内生真菌组的 ３８ 个形态型

代表菌株中共鉴定 ２３ 个分类单元ꎬ从种子内生真菌

组的 ２０ 个形态型代表菌株中共鉴定 １１ 个分类单元

且均来自于种皮ꎮ 每个分类单元为一个特定的真

菌物种ꎬ依据真菌物种鉴定的常用相关阈值(见方

法部分)ꎮ 根内生真菌组的 ２３ 个分类单元(物种)
中ꎬ１１ 个分类单元鉴定到属水平ꎬ１０ 个分类单元鉴

定到种水平ꎬ２ 个分类单元未鉴定ꎻ茎内生真菌组的

２３ 个分类单元(物种)中ꎬ９ 个分类单元鉴定到属水

平ꎬ１１ 个分类单元鉴定到种水平ꎬ ３ 个分类单元未

鉴定ꎻ种子内生真菌组的 １１ 个分类单元(物种)中ꎬ
１ 个分类单元鉴定到属水平ꎬ９ 个分类单元鉴定到种

水平ꎬ １ 个分类单元未鉴定ꎮ 相关数据已上传

ＧｅｎＢａｎｋ 数据库ꎬ登录号为 ＫＰ２０４２６４￣ＫＰ２０４４４２、
ＫＴ９３５１７４ 及 ＫＲ６１１９２６ꎮ
２.２ 根、茎和种子各内生真菌组的系统进化

基于野生越南槐根内生真菌组 ２３ 个分类单

元ꎬ茎内生真菌组 ２３ 个分类单元以及种子内生真

菌组 １１ 个分类单元的 ＩＴＳ 序列ꎬ采用最大似然法

分别构建了野生越南槐根、茎、种子内生真菌组的

系统发育树(图 １ꎬ图 ２ꎬ图 ３)ꎮ 在根内生真菌组的

已鉴定分类单元中ꎬ 有 １２ 个属 １０ 个种ꎬ其中有 ４
个优势属ꎬ镰刀菌属(Ｆｕｓａｒｉｕｍ)为最优势属ꎬ其次

为茎点霉属 ( Ｐｈｏｍａ) 、 青霉属 ( Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ) 、
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图 １　 野生越南槐根内生真菌组
Ｆｉｇ. １　 Ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇａｌ ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ ｈａｒｂｏｒｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｒｏｏｔ ｏｆ Ｓｏｐｈｏｒａ ｔｏｎｋｉｎｅｎｓｉｓ ｆｒｏｍ ｗｉｌｄ ｔｙｐｅ

Ｒｈｅｘｏｃｅｒｃｏｓｐｏｒｉｄｉｕｍꎻ在茎内生真菌组的已鉴定分

类单元中ꎬ有 １５ 个属 １１ 个种ꎬ其中有 ４ 个优势属ꎬ
分别为节孢霉属(Ａｒｔｈｒｉｎｉｕｍ)、青霉属、镰刀菌属、
枝孢菌属(Ｃｌａｄｏｓｐｏｒｉｕｍ)ꎬ其中节孢霉属为最优势

属ꎻ在种子内生真菌组的已鉴定分类单元中ꎬ有 ６
个属 ９ 个种ꎬ其中有 ３ 个优势属ꎬ分别为炭疽菌属

( Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ )、 枝 孢 菌 属 和 假 尾 孢 菌 属

(Ｐｓｅｕｄｏｃｅｒｃｏｓｐｏｒａ)ꎬ其中炭疽菌属为最优势属ꎮ
根、茎和种子 ３ 个内生真菌组共有属为 ２ 个ꎬ即青

霉属和枝孢菌属ꎬ特有属分别为 １０ 个、１３ 个、４
个ꎬ特有属分别约为共有属的 ５ 倍、７ 倍、２ 倍ꎻ根、
茎和种子 ３ 个内生真菌组间共有种为 ０ 个ꎬ所有种

均为特有种ꎬ特有种分别为 １０ 个、１１ 个、９ 个ꎮ 研

究结果表明ꎬ在野生越南槐根、茎和种子内生真菌

组中ꎬ共有属少而特有属多ꎬ且所有种均为特有

种ꎬ各组织内生真菌组在属种进化上具有组织

特性ꎮ
２.３ 根、茎和种子各内生真菌组的多样性和相似性

基于越南槐根、茎和种子各内生真菌组的分

类单元(物种)、分离株系及其共有分类单元(物

种)(图 １ꎬ图 ２ꎬ图 ３)计算 α￣多样性指数(香农－维
纳指数和辛普森多样性指数) (表 １)及 β￣多样性

指数(索伦森指数和雅卡尔指数) (表 ２)ꎬ进一步

比较野生越南槐根、茎和种子各内生真菌组的 α￣
多样性指数及 β￣多样性指数ꎮ 越南槐根、茎和种

子各内生真菌组的 α￣多样性指数结果如表 １ 所示ꎬ
比较其他药用植物组织内生真菌组 ( Ｇｏｎｚáｌｅｚ ＆
Ｔｅｌｌｏꎬ ２０１１ꎻ 李玲玲ꎬ２０２１)ꎬ野生越南槐根、茎和
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图 ２　 野生越南槐茎内生真菌组
Ｆｉｇ. ２　 Ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇａｌ ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ ｈａｒｂｏｒｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｓｔｅｍ ｏｆ Ｓｏｐｈｏｒａ ｔｏｎｋｉｎｅｎｓｉｓ ｆｒｏｍ ｗｉｌｄ ｔｙｐｅ

种子各内生真菌组的物种多样性指数均较大ꎬ表
明野生越南槐根、茎和种子内均有较丰富多样的

内生真菌组ꎬ而根茎内生真菌组的 α￣多样性指数

显著高于种子内生真菌组ꎬ表明越南槐根茎内生

真菌组的物种多样性显著高于种子内生真菌组ꎻ
越南槐根、茎和种子各内生真菌组间的 β￣多样性

指数如表 ２ 所示ꎬ即索伦森指数和雅卡尔指数在

０ ~ ０.１４８ 之间ꎬ基于相似性系数原理ꎬ当 β￣多样性

指数介于 ０ ~ ０.２５ 时为极不相似ꎬ０.２５ ~ ０.５０ 为中

等不相似ꎬ０.５０ ~ ０.７５ 为中等相似ꎬ０.７５ ~ １.００ 为

极为相似ꎬ研究结果表明野生越南槐根、茎和种子

各内生真菌组间的物种相似性极低ꎮ

２.４ 根、茎和种子各内生真菌组的体外抗病原菌功能

３ 种病原细菌(细菌性软腐病菌、细菌性条斑

病菌、细菌性溃疡病菌)和 ３ 种病原真菌(根腐病

菌、炭疽病菌、黑斑病菌)能广泛引起植物根、茎和

种子的相应病害ꎬ因此以这 ６ 种病原菌为靶标菌

测试越南槐根、茎和种子各内生真菌组的体外抗

病原菌功能ꎮ
以上述 ３ 种病原细菌为靶标菌ꎬ对越南槐根、

茎和种子各内生真菌组的分类单元(分别为 ２３
个、２３ 个、１１ 个)进行体外抗病原细菌活性测定ꎮ
由表 ３ 可知ꎬ 在野生越南槐根内生真菌组中ꎬ有 ３
个分类单元 (１３％)对靶标菌有不同程度的抑制作
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图 ３　 野生越南槐种子内生真菌组
Ｆｉｇ. ３　 Ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇａｌ ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ ｈａｒｂｏｒｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｓｅｅｄ ｏｆ Ｓｏｐｈｏｒａ ｔｏｎｋｉｎｅｎｓｉｓ ｆｒｏｍ ｗｉｌｄ ｔｙｐｅ

表 １　 野生越南槐根、茎和种子各内生

真菌组的 α￣多样性指数
Ｔａｂｌｅ １　 α￣ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘｅｓ ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇａｌ
ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ ｈａｒｂｏｒｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｒｏｏｔꎬ ｓｔｅｍ ａｎｄ ｓｅｅｄ

ｏｆ Ｓｏｐｈｏｒａ ｔｏｎｋｉｎｅｎｓｉｓ ｆｒｏｍ ｗｉｌｄ ｔｙｐｅ

α￣多样性指数
α￣ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ

根
Ｒｏｏｔ

茎
Ｓｔｅｍ

种子
Ｓｅｅｄ

香农－维纳指数
Ｓｈａｎｎｏｎ￣Ｗｉｅｎｅｒ ｉｎｄｅｘ

２.６５６±
０.０３２ａ

２.７４１±
０.０３９ａ

１.９６１±
０.０２４ｂ

辛普森多样性指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ’ ｓ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ

０.８９６±
０.０１５ａ

０.９０７±
０.０１７ａ

０.８０７±
０.０１３ｂ

　 注: α￣多样性指数通过单因素方差的 ＬＳＤ 分析ꎬ结果由均值
和标准差(３ 个重复)表示ꎬ不同字母表示 ０.０５ 水平的显著性
差异ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: α￣ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘｅｓ ａｒｅ ａｎａｌｙｚｅｄ ｂｙ ｏｎｅ￣ｗａｙ ＡＮＯＶＡ
ｆｏｌｌｏｗｅｄ ｂｙ ＬＳＤ ｔｅｓｔꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ａｒｅ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ａｓ ｔｈｅ ｘ ± ｓ.
(ｎ＝ ３)ꎬ ａｎｄ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ａｔ ｔｈｅ
ｌｅｖｅｌ ｏｆ ０.０５.

用ꎬ其中 ２ 个分类单元对细菌性软腐病菌有抑菌

圈且抑菌圈直径均等于阳性对照ꎬ３ 个分类单元对

细菌性条斑病菌有抑菌圈且抑菌圈直径均大于或

等于阳性对照ꎬ３ 个分类单元对细菌性溃疡病菌有

抑菌圈ꎬ１ 个分类单元的抑菌圈直径等于阳性对

照ꎬ２ 个分类单元对 ３ 种靶标菌均有抑菌圈ꎬ尤其

是分类单元黑僵菌(Ｍｅｔａｒｈｉｚｉｕｍ ａｎｉｓｏｐｌｉａｅ)对 ３ 种

靶标菌的抑菌圈直径均等于阳性对照ꎻ 在野生越

南槐茎内生真菌组中ꎬ 有 ２ 个分类单元(９％)对靶

表 ２　 野生越南槐根、茎和种子各内生

真菌组间的 β￣多样性指数
Ｔａｂｌｅ ２　 β￣ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘｅｓ ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇａｌ
ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ ｈａｒｂｏｒｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｒｏｏｔꎬ ｓｔｅｍ ａｎｄ ｓｅｅｄ

ｏｆ Ｓｏｐｈｏｒａ ｔｏｎｋｉｎｅｎｓｉｓ ｆｒｏｍ ｗｉｌｄ ｔｙｐｅ

β￣多样性指数
β￣ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ

根茎间
Ｒｏｏｔ－Ｓｔｅｍ

茎种子间
Ｓｔｅｍ－Ｓｅｅｄ

根种子间
Ｒｏｏｔ－Ｓｅｅｄ

索伦森相似性指数
Ｓｏｒｅｎｓｅｎ’ ｓ ｉｎｄｅｘ ０.１４８ ０.０５６ ０

雅卡尔指数
Ｊａｃｃａｒｄ’ ｓ ｉｎｄｅｘ ０.０８ ０.０２９ ０

　 注: β￣多样性指数范围从 ０(组间没有重叠)到 １(组间完全
重叠)ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: β￣ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘｅｓ ｒａｎｇｅ ｆｒｏｍ ０ ( ｎｏ ｏｖｅｒｌａｐ ｂｅｔｗｅｅｎ
ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅｓ ) ｔｏ １ ( ｔｏｔａｌ ｏｖｅｒｌａｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅｓ ) .

标菌 有 不 同 程 度 的 抑 制 作 用ꎬ 其 中 分 类 单 元

Ｂｉｏｎｅｃｔｒｉａ ｓｐ.对 ３ 种靶标菌的抑菌圈直径均大于或

等于阳性对照ꎻ在野生越南槐种子内生真菌组中ꎬ
没有发现抑制靶标病原细菌的分类单元ꎮ

以上述 ３ 种病原真菌为靶标菌ꎬ对越南槐根、
茎和种子各内生真菌组的分类单元(分别为 ２３
个、２３ 个、１１ 个)进行体外抗病原真菌活性测定ꎮ
由表 ４ 可知ꎬ在野生越南槐根内生真菌组中ꎬ有 ９
个分类单元(３９％)对靶标菌均有不同程度的抑制

作用ꎬ 其中 ８ 个分类单元对根腐病菌的抑制率超

过 ５０％ꎬ ９ 个分类单元对炭疽病菌的抑制率超过
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表 ３　 野生越南槐根、茎和种子各内生真菌组分类单元对病原细菌的抑菌圈
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｈｅ ｉｎｈｉｂｉｔｉｏｎ ｚｏｎｅ ｏｆ ｔｈｅ ｔａｘａ ｆｒｏｍ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇａｌ ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ ｉｎ ｔｈｅ ｒｏｏｔꎬ ｓｔｅｍ

ａｎｄ ｓｅｅｄ ｏｆ Ｓｏｐｈｏｒａ ｔｏｎｋｉｎｅｎｓｉｓ ｆｒｏｍ ｗｉｌｄ ｔｙｐｅ ａｇａｉｎｓｔ ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａ

内生真菌组
Ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇａｌ ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ

真菌分类单元 / 阳性对照
Ｆｕｎｇａｌ ｔａｘａ / ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｃｏｎｔｒｏｌ

抑菌圈直径
Ｄｉａｍｅｔｅｒ ｏｆ ｉｎｈｉｂｉｔｉｏｎ ｚｏｎｅ

细菌性软腐病菌
Ｐｅｃｔｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ
ｃａｒｏｔｏｖｏｒｕｍ

细菌性条斑病菌
Ｘａｎｔｈｏｍｏｎａｓ ｏｒｙｚａｅ

ｐｖ. ｏｒｙｚｉｃｏｌａ

细菌性溃疡病菌
Ｘ. ｃａｍｐｅｓｔｒｉｓ

ｐｖ. ｃｉｔｒｉ

阳性对照
Ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｃｏｎｔｒｏｌ

６ μｇ 硫酸链霉素
６ μｇ ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｉｎ ｓｕｌｐｈａｔｅ

＋＋＋ ＋＋＋ ＋＋＋＋

野生越南槐根
Ｔｈｅ ｒｏｏｔ ｏｆ

Ｓｏｐｈｏｒａ ｔｏｎｋｉｎｅｎｓｉｓ
ｆｒｏｍ ｗｉｌｄ ｔｙｐｅ

草茎点霉
Ｐｈｏｍａ ｈｅｒｂａｒｕｍ

＋＋＋ ＋＋＋＋ ＋＋

Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ ｓｐ. － ＋＋＋ ＋＋

黑僵菌
Ｍｅｔａｒｈｉｚｉｕｍ ａｎｉｓｏｐｌｉａｅ

＋＋＋ ＋＋＋ ＋＋＋＋

野生越南槐茎
Ｔｈｅ ｓｔｅｍ ｏｆ
Ｓ. ｔｏｎｋｉｎｅｎｓｉｓ
ｆｒｏｍ ｗｉｌｄ ｔｙｐｅ

Ｂｉｏｎｅｃｔｒｉａ ｓｐ. ＋＋＋ ＋＋＋＋ ＋＋＋＋

Ｓｃｏｌｅｃｏｂａｓｉｄｉｕｍ ｓｐ. － ＋＋ ＋＋

　 注: 符号标记不同范围的抑菌圈ꎮ －. ０ ｍｍꎻ ＋. １ ~ ５ ｍｍꎻ ＋＋. ６ ~ １０ ｍｍꎻ ＋＋＋. １１~ １５ ｍｍꎻ ＋＋＋＋. １６~ ２０ ｍｍꎮ
　 Ｎｏｔｅ: Ｓｙｍｂｏｌｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｔｈｅ ｄｉａｍｅｔｅｒ ｏｆ ｉｎｈｉｂｉｔｉｏｎ ｚｏｎｅ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒａｎｇｅｓ. －. ０ ｍｍꎻ ＋. １－ ５ ｍｍꎻ ＋＋. ６－ １０ ｍｍꎻ ＋＋＋. １１－１５ ｍｍꎻ
＋＋＋＋. １６－２０ ｍｍ.

５０％ꎬ５ 个分类单元对黑斑病菌的抑制率超过

５０％ꎬ茄镰孢菌(Ｆｕｓａｒｉｕｍ ｓｏｌａｎｉ)、可可球二孢菌

(Ｌａｓｉｏｄｉｐｌｏｄｉａ ｔｈｅｏｂｒｏｍａｅ)、Ｒｈｅｘｏｃｅｒｃｏｓｐｏｒｉｄｉｕｍ ｓｐ.、
Ｐｈｏｍａ ｓｐ.、草茎点霉(Ｐ. ｈｅｒｂａｒｕｍ) ５ 个分类单元

对 ３ 种病原真菌的抑制率均超过 ５０％ꎬ显示了强

的拮抗活性ꎻ在野生越南槐茎内生真菌组中ꎬ有 ９
个分类单元(３９％)对靶标菌均有不同程度的抑制

作用ꎬ其中 ４ 个分类单元对根腐病菌的抑制率超

过 ５０％ꎬ７ 个分类单元对炭疽病菌的抑制率超过

５０％ꎬ１ 个分类单元对黑斑病菌的抑制率超过

５０％ꎬ分类单元尖孢镰刀菌(Ｆｕｓａｒｉｕｍ ｏｘｙｓｐｏｒｕｍ)
对 ３ 种病原真菌的抑制率均超过 ５０％ꎬ显示了强

的拮抗活性ꎻ在野生越南槐种子内生真菌组中ꎬ有
４ 个分类单元(３６％)对靶标菌均有不同程度的抑

制作用ꎬ其中 ２ 个分类单元对根腐病菌的抑制率

超过 ５０％ꎬ３ 个分类单元对炭疽病菌的抑制率超过

５０％ꎬ１ 个分类单元对黑斑病菌的抑制率超过

５０％ꎬ分 类 单 元 海 水 仙 炭 疽 菌 ( Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ
ｈｙｍｅｎｏｃａｌｌｉｄｉｓ)对 ３ 种病原真菌的抑制率均超过

５０％ꎬ显示了强的拮抗活性ꎮ
体外抗病原菌功能测定结果(表 ３ꎬ表 ４) 显

示ꎬ野生越南槐根内生真菌组具有丰富的抗病原

菌分类单元(１０ 个ꎬ４３％)ꎬ体外对 ６ 种病原细 /真
菌均显示了强广谱的拮抗活性ꎬ尤其是黑僵菌、茄

镰孢菌、可可球二孢菌、 Ｒｈｅｘｏｃｅｒｃｏｓｐｏｒｉｄｉｕｍ ｓｐ.、
Ｐｈｏｍａ ｓｐ.、草茎点霉 ６ 个分类单元对 ３ 种以上病

原细 /真菌均具强广谱的拮抗活性ꎻ野生越南槐茎

内生真菌组也具有丰富的抗病原菌分类单元(１０
个ꎬ４３％)ꎬ体外对 ６ 种病原细 /真菌也均显示了强

广谱的拮抗活性ꎬ尤其是 Ｂｉｏｎｅｃｔｒｉａ ｓｐ.、尖孢镰刀

菌 ２ 个分类单元对 ３ 种以上病原细 /真菌均具强广

谱的拮抗活性ꎻ野生越南槐种子内生真菌组同样

具有丰富的抗病原菌分类单元(４ 个ꎬ３６％)ꎬ体外

对靶标病原细菌没有拮抗活性ꎬ但对 ３ 种病原真

菌均显示了强广谱的拮抗活性ꎬ尤其是分类单元

海水仙炭疽菌对 ３ 种病原真菌均具强广谱的拮抗

活性ꎮ 研究结果表明ꎬ野生越南槐根茎内生真菌

组体外均能有效拮抗病原细 /真菌ꎬ具强广谱的体

外抗病原细 /真菌功能ꎬ而野生越南槐种子内生真

菌组体外均能有效拮抗病原真菌ꎬ具强广谱的体

外抗病原真菌功能ꎮ

３　 讨论与结论

植物的每个组织都定殖有不同而多样的内生

真菌组ꎬ内生真菌组与宿主植物协同进化、互惠共

生 (Ｇｏｇａｒｔｅｎ ＆ Ｔｏｗｎｓｅｎｄꎬ ２００５)ꎮ 在内生真菌组

与宿主植物的互作过程中ꎬ基于“获得性免疫”理

９８１１７ 期 姚裕群等: 野生越南槐组织特异性内生真菌组及体外抗病原菌功能



表 ４　 野生越南槐根、茎和种子各内生真菌组分类单元对病原真菌的生长抑制
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｇｒｏｗｔｈ ｉｎｈｉｂｉｔｉｏｎ ｏｆ ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃ ｆｕｎｇｉ ａｎｔａｇｏｎｉｚｅｄ ｂｙ ｔｈｅ ｔａｘａ ｆｒｏｍ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇａｌ ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ ｉｎ ｔｈｅ

ｒｏｏｔꎬ ｓｔｅｍ ａｎｄ ｓｅｅｄ ｏｆ Ｓｏｐｈｏｒａ ｔｏｎｋｉｎｅｎｓｉｓ ｆｒｏｍ ｗｉｌｄ ｔｙｐｅ

内生真菌组
Ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇａｌ ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ

真菌分类单元
Ｆｕｎｇａｌ ｔａｘａ

病原真菌的生长抑制
Ｇｒｏｗｔｈ ｉｎｈｉｂｉｔｉｏｎ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｐｈｙｔｏｐａｔｈｏｇｅｎｓ

根腐病菌
Ｆｕｓａｒｉｕｍ ｓｏｌａｎｉ

炭疽病菌
Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｅｈｕｍ ｇｌｏｅｏｓｐｏｒｉｏｉｄｅｓ

黑斑病菌
Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ ｐａｎａｘ

野生越南槐根
Ｔｈｅ ｒｏｏｔ ｏｆ

Ｓｏｐｈｏｒａ ｔｏｎｋｉｎｅｎｓｉｓ
ｆｒｏｍ ｗｉｌｄ ｔｙｐｅ

Ｆｕｎｇａｌ ｅｎｄｏｐｈｙｔｅ ｓｐ. ＋＋＋＋ ＋＋＋＋ ＋＋

Ｆｕｓａｒｉｕｍ ｓｐ. ＋＋＋ ＋＋＋＋ ＋＋

茄镰孢菌
Ｆ. ｓｏｌａｎｉ

＋＋＋＋ ＋＋＋＋＋ ＋＋＋＋

Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ ｓｐ. ＋ ＋＋＋＋ ＋＋

可可球二孢菌
Ｌａｓｉｏｄｉｐｌｏｄｉａ ｔｈｅｏｂｒｏｍａｅ

＋＋＋＋ ＋＋＋＋＋ ＋＋＋＋

Ｆｕｎｇａｌ ｅｎｄｏｐｈｙｔｅ ｓｐ. ＋＋＋ ＋＋＋ ＋＋

Ｒｈｅｘｏｃｅｒｃｏｓｐｏｒｉｄｉｕｍ ｓｐ. ＋＋＋＋ ＋＋＋＋ ＋＋＋＋＋

Ｐｈｏｍａ ｓｐ. ＋＋＋ ＋＋＋＋ ＋＋＋＋

草茎点霉
Ｐ. ｈｅｒｂａｒｕｍ

＋＋＋ ＋＋＋＋ ＋＋＋

野生越南槐茎
Ｔｈｅ ｓｔｅｍ ｏｆ
Ｓ. ｔｏｎｋｉｎｅｎｓｉｓ
ｆｒｏｍ ｗｉｌｄ ｔｙｐｅ

Ｆｕｎｇａｌ ｅｎｄｏｐｈｙｔｅ ｓｐ. ＋＋＋ ＋＋ ＋

Ｐｉｌｉｄｉｕｍ ｃｏｎｃａｖｕｍ ＋ ＋＋＋ ＋

Ｄｏｔｈｉｄｅｏｍｙｃｅｔｅｓ ｓｐ. ＋ ＋＋＋＋ ＋＋

Ｂｉｏｎｅｃｔｒｉａ ｓｐ. ＋ ＋＋＋ ＋＋

Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ ｐｕｌｖｉｌｌｏｒｕｍ ＋＋＋ ＋＋ ＋＋

Ｎｅｏｆｕｓｉｃｏｃｃｕｍ ｐａｒｖｕｍ ＋＋ ＋＋＋ ＋＋

Ｎｅｏｐｅｓｔａｌｏｔｉｏｐｓｉｓ ｓｐ. ＋＋ ＋＋＋ ＋＋

Ａｒｔｈｒｉｎｉｕｍ ｓｐ. ＋＋＋ ＋＋＋ ＋＋

尖孢镰刀菌
Ｆｕｓａｒｉｕｍ ｏｘｙｓｐｏｒｕｍ

＋＋＋ ＋＋＋＋ ＋＋＋＋

野生越南槐种子
Ｔｈｅ ｓｅｅｄ ｏｆ
Ｓ. ｔｏｎｋｉｎｅｎｓｉｓ
ｆｒｏｍ ｗｉｌｄ ｔｙｐｅ

海水仙炭疽菌
Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ ｈｙｍｅｎｏｃａｌｌｉｄｉｓ

＋＋＋ ＋＋＋ ＋＋＋

Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ ｓｐ. ＋＋ ＋＋＋ ＋＋

Ｄｉａｐｏｒｔｈｅ ｐｓｅｕｄｏｍａｎｇｉｆｅｒａｅ ＋＋＋ ＋＋ ＋＋

Ｄｉｄｙｍｅｌｌａｃｅａｅ ｓｐ. ＋＋ ＋＋＋ ＋＋

　 注: 符号标记不同的生长抑制范围ꎮ ＋. <４０％ꎻ ＋＋. ４０％ ~４９％ꎻ ＋＋＋. ５０％ ~５９％ꎻ ＋＋＋＋. ６０％ ~６９％ꎻ ＋＋＋＋＋. >７０％ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: Ｓｙｍｂｏｌｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｉｎｈｉｂｉｔｉｏｎ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒａｎｇｅｓ. ＋. < ４０％ꎻ ＋＋. ４０％－４９％ꎻ ＋＋＋. ５０％－５９％ꎻ ＋＋＋＋. ６０％ －６９％ꎻ
＋＋＋＋＋. >７０％.

论ꎬ部分内生真菌能激活植物的天然免疫系统使

宿主植物获得免疫活性以拮抗害虫和抗病微生物

(Ａｒｎｏｌｄ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００３)ꎻ基于“马赛效应”ꎬ部分内生

真菌通过内生真菌－宿主 /内生真菌－内生真菌间

的互作在宿主植物组织里合成多样性的化学成分

以保护宿主( Ｃａｒｒｏｌｌꎬ １９９１)ꎻ基于“平衡协作”学

说ꎬ部分内生真菌能帮助宿主直接拮抗病原菌

(Ｋｕｓａｒｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２ꎻ 李玲玲ꎬ ２０２１)ꎮ 已有研究

结果表明ꎬ内生真菌组在植物宿主的抗病中发挥

着重要的作用ꎮ 课题组在越南槐的栽培推广中发

现ꎬ栽培越南槐的根、茎和种子非常容易发病ꎬ而
野生越南槐各组织则极少发病ꎬ且越南槐各组织

内有内生真菌(姚裕群ꎬ ２０１７ꎻ Ｙａｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎮ
基于内生真菌组及越南槐的前期研究工作ꎬ推测

生长于广西石灰岩山区独特生境的越南槐根、茎
和种子内部可能存在独特的有益内生真菌组ꎬ这
些独特内生真菌组在野生药材抗病性方面可能发

挥着重要的作用ꎮ 宿主生长年限、生长季节、生长

０９１１ 广　 西　 植　 物 ４３ 卷



环境及组织类型也显著影响内生真菌组的系统进

化、多样性及功能(Ｍｉｓｈｒａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２ꎻ Ｎａｓｃｉｍｅｎｔｏ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)ꎮ 为了避免生长年限和生长季节对

内生真菌组的影响ꎬ研究独特生境下越南槐根、茎
和种子内生真菌组的系统发育、多样性及抗病潜

力ꎬ进而有效利用独特生境野生越南槐各组织有

益内生真菌组防治其宿主栽培越南槐病害ꎬ本研

究分三个时期分别从相同生长年限 /相同发育期

的野生越南槐根茎 /种子分离鉴定内生真菌ꎬ分析

各组织内生真菌组的系统发育、多样性、相似性和

体外抗病原菌功能ꎬ探明野生越南槐各组织内生

真菌组作为有益微生物组防治栽培宿主病害的

潜力ꎮ
α￣多样性表明野生越南槐根、茎和种子内均

存在分类单元较丰富多样的内生真菌组ꎮ 根茎内

生真菌组的 α￣多样性显著高于种子可能由于根茎

的生长时期远大于种子ꎬ研究结果与前人研究基

本一致(Ｇｏｎｚáｌｅｚ ＆ Ｔｅｌｌｏꎬ ２０１１ꎻＮａｓｃｉｍｅｎｔｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１５ꎻ 李玲玲ꎬ ２０２１)ꎮ 基于“获得性免疫”理论ꎬ
越南槐根、茎和种子内生真菌组的分类单元越丰

富越有助于激活宿主各组织的天然免疫系统ꎬ使
宿主各组织获得拮抗多种病原的免疫活性ꎻ基于

“马赛效应”ꎬ分类单元多样的越南槐根、茎和种子

内生真菌组通过多样的分类单元－宿主 /分类单

元－分类单元互作而有益于在宿主各组织内合成

多样性的化学成分以保护宿主各组织免受多种病

原侵害ꎮ 因此ꎬ基于“获得性免疫”理论和“马赛效

应”ꎬ丰富多样的野生越南槐根、茎和种子内生真

菌组有益于帮助宿主各组织防御病害ꎮ 聚类分析

和低的 β￣多样性进一步表明ꎬ越南槐根、茎和种子

内生真菌组在属种的发育上差异大ꎬ表明越南槐

各组织内存在不同的内生真菌组ꎬ内生真菌组具

有组织特异性ꎬ组织特异性的内生真菌组在与特

异组织的互作中ꎬ可能帮助宿主组织拮抗特异的

病原ꎮ 内生真菌组的体外抗病功能分析发现ꎬ在
越南槐根、茎和种子的内生真菌组中均有三分之

一以上的分类单元具有体外抗病原菌活性ꎬ这些

抗病原菌活性分类单元ꎬ尤其是强广谱抗病原菌

活性分类单元ꎬ如根内生真菌组分类单元黑僵菌、
茄镰孢菌、可可球二孢菌、Ｒｈｅｘｏｃｅｒｃｏｓｐｏｒｉｄｉｕｍ ｓｐ.、
Ｐｈｏｍａ ｓｐ.、草茎点霉ꎬ茎内生真菌组分类单元

Ｂｉｏｎｅｃｔｒｉａ ｓｐ.、尖孢镰刀菌ꎬ种子内生真菌组分类单

元海水仙炭疽菌ꎬ可能直接参与拮抗宿主各组织

病原菌的入侵ꎮ 根、茎和种子 ３ 个内生真菌组共

有青霉属、枝孢菌属这 ２ 个属ꎬ共有属可能在帮助

宿主越南槐根、茎和种子拮抗共同病害方面发挥

作用ꎮ 根－茎 /茎－种子间均有共同的分类单元ꎬ推
测各组织内生真菌组间可能存在菌株交流ꎮ

番茄抗病植株根系微生物组中的优势属ꎬ虽
然在体外不能抑制病原菌ꎬ但是接种番茄后能激

活宿主的天然免疫系统而强烈抑制病原菌引起的

番茄枯萎病(Ｋｗａｋ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎮ 可见微生物组

中的优势属在帮助宿主获得抗病活性方面发挥着

重要作用ꎮ 本研究中ꎬ野生越南槐各组织的内生

真菌组均存在特定的优势属ꎬ如根内生真菌组中

的 优 势 属 镰 刀 菌 属、 茎 点 霉 属、 青 霉 属、
Ｒｈｅｘｏｃｅｒｃｏｓｐｏｒｉｄｉｕｍꎬ茎内生真菌组中的优势属节

孢霉属、青霉属、镰刀菌属、枝孢菌属ꎬ种子内生真

菌组中的优势属炭疽菌属、枝孢菌属、假尾孢菌

属ꎬ特别是这些优势属的部分分类单元还具有病

原菌拮抗活性ꎬ这些优势属定殖根、茎和种子后可

能激活其天然免疫系统ꎬ使宿主组织能拮抗各病

原菌引起的相关病害ꎬ由此推测越南槐根、茎和种

子内生真菌组内的这些优势属在保护宿主各组织

拮抗病害方面可能发挥着重要作用ꎮ 此外ꎬ虽然

野生越南槐种子内生真菌组检测不到病原细菌的

体外拮抗活性ꎬ但其优势属定殖种子后仍可能激

活宿主使其获得拮抗病原细菌的免疫活性ꎮ
野生越南槐根、茎和种子内均有较丰富的内

生真菌组ꎬ这些内生真菌组具有生物多样性、组织

特异性以及强广谱的体外抗病原菌功能ꎬ作为有

益微生物组在宿主各组织的抗病性方面可能发挥

重要作用ꎮ
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