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摘  要：为探究猕猴桃苗不同生长期与根际土壤真菌群落结构、多样性及土壤养分之间的相互关系，利用 Illumina MiSeq 高通量测

序研究猕猴桃苗 3 个不同生长阶段(生长前期、速生期、生长后期)根际微生物群落结构组成及其多样性，运用 CANOCO 和 R 语言

软件对土壤真菌群落与土壤环境因子间关系进行 RDA 和相关性分析。结果表明：猕猴桃苗不同生长期土壤性质均存在显著差异，

随着猕猴桃苗根系不断生长，土壤 pH、速效氮、有效磷出现先升高后降低趋势，速效钾则出现先降低后升高；高通量测序共得到

1 776 个真菌 OTUs，分属于 10 门 22 纲 151 科 157 属；方差分析表明各生长时期多样性指数(Shannon)差异显著；序列分析发现，

子囊菌门(Ascomycota，丰度 72.69%)、被孢霉门(Mortierellomycota，18.80%)、罗兹菌门(Rozellomycota，6.68%)、担子菌门

(Basidiomycota，4.28%)和球囊菌门(Glomeromycota，1.45%)是猕猴桃苗不同生长期的优势菌门(丰度大于 1% 的视为优势菌门)；对

不同生长时期优势菌门所占比例进行分析，发现子囊菌门出现先升高后降低，被孢霉门、罗兹菌门和担子菌门则出现先降低后升高，

球囊菌门相对丰度随着猕猴桃根系生长逐渐升高；RDA 分析结果显示，有效磷和 pH 与子囊菌门显著正相关，速效钾与子囊菌门显

著负相关，有机碳与壶菌门(Chytridiomycota)显著负相关。综上，猕猴桃苗在不同生长时期根际土壤真菌群落结构不同，速生期根

际真菌种群最丰富，生长后期最少；子囊菌门、被孢霉门、罗兹菌门和担子菌门始终是猕猴桃苗生长期根际优势菌群；根际真菌群

落组成和土壤养分变化受猕猴桃苗不同生长时期的影响，其中土壤有效磷和速效钾是影响子囊菌门群落组成的重要因子。 
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Fungal Community Structures and Diversities in Rhizosphere Soils in Different Growth 
Stages of Kiwifruit Seedlings Based on High-throughput Sequencing 
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Abstract: In this paper, Illumina MiSeq high-throughput sequencing was used to study the compositions and diversities of rhizosphere 

microbial community structures in three growth stages (pre-growth, fast-growing, and late-growth) of kiwifruit seedlings, and 

CANOCO and R language software were used for the analyses of RDA and correlation to disclose the relationship between soil 

fungal community and environmental factors. The results showed that significant differences existed in soil properties in different 

growth periods of kiwifruit seedlings. With continuous growth of roots, soil pH, available nitrogen and phosphorus increased first 

and then decreased, while available potassium gradually decreased. A total of 1 776 fungal OTUs were obtained by high- 

throughput sequencing, which belonged to 157 genera, 10 families, 22 classes and 151 families. Variation analysis showed that 

Shannon indexes were significantly different between different growth periods. Sequence analysis found that Ascomycota 

(72.69%), Mortierellomycota (18.80%), Rozellomycota (6.68%), Basidiomycota (4.28%) and Glomeromycota (1.45%) were the 

dominant phyla in different growth stages (the abundance greater than 1% is regarded as the dominant phylum), and Ascomycota 

increased first and then decreased while Mortierella, Rozelomycota and Basidiomycota decreased first and then increased. The 
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relative abundance of Glomeromycota increased with the growth of roots. RDA analysis showed that soil available phosphorus 

and pH were significantly positively correlated with Ascomycota, available potassium negatively correlated with Ascomycota, 

and organic carbon significantly negatively correlated with Chytridiomycota. In conclusion, different rhizosphere soil fungal 

community structures were different in different growth periods of kiwifruit seedlings, the population of rhizosphere fungi was 

the most abundant in the fast-growing period and the least in the later growth period. Ascomycota, Mortierella, Rhodobacter and 

Basidiomycota were always the dominant rhizobacteria in the growth period of kiwifruit seedlings, rhizosphere fungi community 

composition and soil nutrients were different in different growth periods of kiwifruit seedlings, and soil available phosphorus and 

potassium were the important factors affecting the composition of ascomycetes community. 

Key words: Kiwifruit; Rhizosphere community diversity; Soil environmental factors; Correlation analysis 
 

植物健康的生长发育离不开根际微生物菌群的

协同作用，而土壤中微生物菌群也依赖植物根系获取

营养物质以维持自身的繁殖和生存。根际微生物的多

样性及其丰富度与植物健康密切联系，同时根际微生

物是衡量土壤肥力的指标之一[1]。植物生长发育与根

际区微生物的关系非常密切，根际区是植物根系与土

壤养分、能量交换的场所。大量研究表明，根际微生

物菌群多样性和丰富度受植物类型、土壤类型、土壤

pH 等诸多因素影响[2-3]。即使同一植物的不同基因型

和相同作物的不同生长时期，其根际微生物的数量、

种类和多样性也呈现动态变化趋势，植物的发育阶段

在决定菌群结构方面起着关键作用[4-5]。因此，研究

根际微生物对植株生长的影响成为科学家研究的新

热点。 

猕猴桃是猕猴桃科猕猴桃属藤本落叶果树，其果

实细嫩多汁、清香鲜美、酸甜宜人，营养极为丰富，

素有“果中珍品”的美誉。猕猴桃产业在农业经济发展

中具有重要的地位。因美味猕猴桃为种子繁殖，出苗

率高，该品种培育的砧木生长旺盛、抗病性强，具有

发达的根系，能够有效吸收土壤中的养分，而且与红

阳和东红猕猴桃嫁接亲和力好，嫁接树结果早、产量

高[6]。因此，生产上将美味猕猴桃种子繁殖的实生苗

作为猕猴桃的砧木，目前该砧木在贵州和四川应用较

多。而猕猴桃砧木苗质量的好坏直接影响猕猴桃的产

量和品质。因此，培育健壮的猕猴桃砧木，是保障猕

猴桃产业健康发展的重要保障。 

大量研究证明，土壤中的真菌能分泌植物生长调

节剂，如促生激素和挥发性有机化合物，能促进植物

生长，部分有益微生物能增强植物的抗病性、保水能

力和抗旱耐盐等能力[7]。此外，也有研究者对果蔬类

根际微生物展开了相关研究，例如仝利红等[8]、王飞

等[9]分别研究了草莓和黑果枸杞作物中土壤群落的

多样性和数量，发现微生物数量和多样性与植物不同

生育期和根际养分密切相关。因此，研究猕猴桃苗不

同生长期与根际土壤真菌群落结构及土壤养分之间

的关系，对生产中通过改变土壤微生物菌群结构，从

而培育健壮的苗木具有重要意义。目前关于猕猴桃苗

不同生长时期根际真菌群落结构变化研究较少。 

本研究采用 Illumina MiSeq 高通量测序技术，对

猕猴桃苗不同生长期根际土壤中的真菌群落结构进

行分析，探讨猕猴桃苗不同生长期与真菌群落组成

及土壤养分之间的相互关系，详尽反映猕猴桃苗生

长过程中根际环境的变化，为在实践中改良苗圃地

微生物种群和土壤养分结构，培育健壮苗木提供一

定的指导。 

1  材料与方法 

1.1  研究区概况 

研究区位于贵州省水城县米箩镇俄嘎村猕猴桃

产学研基地，地理坐标 104°58′01.39″ ~ 26°24′57.81″E， 

26°24′53″ ~ 26°25′05″N，海拔 1 000 ~ 1 200 m，年均日

照时数1 560 h，年均有效积温4 500 ℃，年均气温17.8 ℃，

土壤类型为壤土，年降水量为 1 100 ~ 1 350 mm。 

1.2  样地设置及土壤采集 

猕猴桃种子为贵长猕猴桃(Actinidia chinensis cv. 

Guichang)，猕猴桃育苗圃共 3 个，作为样地生物学

重复，育苗圃规格均为长方形(长×宽=1.5 m × 0.8 m)，

于 2019 年 3 月播种，分别于 2019 年 6 月(猕猴桃苗

株高 7 ~ 8 cm，主茎直径 0.1 ~ 0.2 cm)、8 月(猕猴桃

苗株高 16 ~ 17 cm，主茎直径 0.5 ~ 0.6 cm)和 10 月(猕

猴桃苗株高 19 ~ 20 cm，主茎直径 0.6 ~ 0.7 cm)采用

随机 5 点混合取样法，分别采集猕猴桃苗生长前期根

际土壤(标记 mc1、mc2、mc3)、速生期根际土壤(标

记 mz1、mz2、mz3)、生长后期根际土壤(标记 mh1、

mh2、mh3)样品，且从播种到最后一次采样结束均未

施用任何肥料。根际土壤取样参考杨美玲等[2] “抖落

法”。土壤样品采集完后充分混合装入无菌自封袋，

并低温带回实验室分别放在 4  ℃ 和 −80  ℃ 冰箱保
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存，分别用于土壤养分含量测定和高通量测序。 

1.3  土壤理化指标 

取 200 g 土壤在 35  ℃ 烘箱烘干后用于以下指标

分析：土壤理化指标检测参考鲍士旦主编的《土壤农

化分析》。土壤 pH 在采样时，采用便捷式酸度计测

定，土壤速效氮(AN)采用碱解扩散法测定，土壤有

效磷(AP)采用 NaHCO3 浸提-钼锑比色法测定，土壤

速效钾(AK)采用醋酸铵浸提-火焰原子光度计法测

定，土壤有机碳(SOC)采用重铬酸钾分光光度法测

定，每个指标设置 3 个重复，使用 SPSS(Version 18.0)

分析软件对土壤理化性质进行单因素方差分析。 

1.4  土壤真菌分子测序 

每个样品总 DNA 基因组采用 CTAB 法进行提

取，用 1% 琼脂糖凝胶电泳检测提取的 DNA，每个

样品 3 个重复。以稀释后的 DNA 为模板，使用高保

真酶进行 PCR 扩增，扩增引物序列分别是：ITS1 

F(5′-CTTGGTCATTTAGAGGAAGTAA-3′) 和 ITS2 

R(5′-GCTGCGTTCTTCATCGATGC-3′)。PCR 扩增反

应体系(20 µl)：DNA 模板 3 µl，5×FastPfu Buffer 4 µl，

2.5 mmol/L dNTPs 2 µl, Forward Primer(5 µmol/L) 0.8 µl，

Reverse Primer (5 µmol/L)) 0.8 µl，FastPfu Polymerase 

0.4 µl，BSA 0.2 µl，ddH2O2 8.8 µl。PCR 反应条件：

97  1 min℃ ；95  10 s℃ ，50  30 s℃ ，72  30 s℃ ，35

个循环；72  4 min℃ 。PCR 产物使用 2% 的琼脂糖

凝胶电泳检测，使用 Thermo Scientific 公司提供的胶

回收试剂盒进行回收纯化。经检测合格的 PCR 产物

由上海美吉生物医药科技有限公司用于  Illumina 

MiSeq 上机测序。 

1.5  生物信息及统计分析 

使用软件 FLASH 对 MiSeq 测序得到的双端序列

根据 PE reads 之间的 overlap 关系，将成对的 reads

拼接 (merge)成一条序列，同时对 reads 的质量和

merge 的效果进行质控过滤，根据序列首尾两端的

barcode 和引物序列区分样品得到有效序列，即为优

化数据。采用 Usearch 软件平台(vsesion 7.0 http:// 

drive5.com/uparse/)对全部有效序列进行聚类，将达到

97% 以上的序列聚类为 OTUs，使用 RDP classifier 

(version 2.2 http://sourceforge.net/projects/rdp-classifier/)
贝叶斯算法对 97% 相似水平的 OTU 代表序列进行

分类，并分别在界(kingdom)、门(Phylum)、纲(Class)、

目(Order)、科(Family)、属(Genus)、种(Species)统计

各样本的群落物种组成，比对真菌 ITS Unit 数据库

(https://unite.ut.ee/)分类注释土壤真菌物种信息。最后

利用 Mothur 软件分析，计算不同随机抽样下的 Alpha

多样性指数，通过 Alpha 多样性分析可以得到群落中

物种的丰富度、覆盖度和多样性等。用 97% 相似性

的样本 OUT，基于 spearman 相关系数，采用 R 语言

分析环境因子与样本群落做 RDA 和 Heatmap 相关分

析并作图。运用 SPSS(Version 18.0)软件进行单因素

方差(One-way Anova)和邓肯氏新复极差法(Duncan)

做差异显著统计比较分析。测序与信息分析由上海美

吉生物医药科技有限公司完成。 

2  结果与分析 

2.1  猕猴桃苗不同生长期根际土壤理化性质 

由表 1 可知，随着猕猴桃苗根系不断生长，土壤

pH、速效氮、有效磷出现先升高后降低趋势，速效

钾则随着根系生长呈先降低后升高的趋势。方差分析

显示，土壤 pH、速效氮和有效磷含量表现为速生期

与生长前期和生长后期差异显著(P<0.05)；土壤速效

钾则表现为生长前期与速生期和生长后期差异显著；

土壤有机碳在猕猴桃生长各时期无显著差异。 

表 1  猕猴桃苗不同生长期根际土壤理化性质 
Table 1  Rhizosphere soil physiochemical properties in different growth stages of kiwifruit seedlings 

土壤样品 pH 速效氮(mg/kg) 有效磷(mg/kg) 速效钾(mg/kg) 有机碳(g/kg) 

mc 5.7 ± 0.12 b 111.36 ± 9.64 b 18.68 ± 2.26 b 354.8 ± 18.22 a 60.91 ± 1.64 a 

mz 6.5 ± 0.16 a 122.62 ± 15.08 a 58.27 ± 5.20 a 261.43 ± 9.68 b 59.66 ± 2.20 a 

mh 5.6 ± 0.17 b 107.04 ± 14.85 b 21.88 ± 1.78 b 291.88 ± 15.93 b 60.00 ± 0.63 a 

注：mc、mz、mh 分别表示猕猴桃苗生长前期、速生期和生长后期根际土壤；表中数据为平均值±标准差，同列数据小写字母不

同表示不同根际土壤间差异达 P<0.05 显著水平，下表同。 

 
2.2  猕猴桃苗不同生长期根际真菌群落组成和变

化规律 

2.2.1  真菌群落丰度与多样性    由图 1 可知，当序

列数在 30 000 时所有样品 Sobs 指数曲线趋于平缓，

说明所有样品进入平台期，所有土壤样品能够真实反

映不同生长时期的真菌群落信息。从表 2 可知，猕猴

桃苗 3 个不同生长期的 9 个土壤样品共获得 215 612

条有效序列，平均长度为 234.62 bp，以 97% 相似水

平下对序列进行 OTUs 聚类，共得到 1 776 个 OUTs，

各样品测序覆盖率 99% 以上(表 2)。方差分析发现，
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多样性指数(Shannon)表现为猕猴桃生长前期与速生

期和生长后期之间有显著差异(P<0.05)，Chao1 丰富

度指数和覆盖率在各时期无显著差异(表 2)。分析结

果表明，猕猴桃苗在不同生长阶段，根际土壤真菌的

丰富程度基本趋于一致，但是多样性有差异，随着猕

猴桃苗根系生长，多样性在逐渐减少或趋于平缓。 

 

图 1  土壤样品稀释曲线图 
Fig. 1  Dilution curves for soil samples 

 

2.2.2  真菌数量构成及物种分布    9 个土壤样品

共获得 1 776 个 OTUs，分属于 10 门 22 纲 151 科 157

属。各生长时期门水平上的数量构成均是 10 个门；

在纲水平上数量构成体现为生长初期和速生期一样

多，但比生长后期多 1 个纲；在科和属水平上数量构

成均表现为速生期最多，其次是生长初期，数量最少

的是生长后期(表 3)。此结果表明，猕猴桃苗生长过

程中，土壤中真菌科和属数量出现先升高后降低趋

势，在猕猴桃苗速生期真菌 OTUs 数量高于其他时

期，生长后期最少。 

由表 4 可知，在猕猴桃生长初期土壤真菌特有

菌属有 43 个(已分类属有 29 个，未分类的有 14 个属，

鉴定比例 67.44%)；速生期特有菌属有 59 个(已分类

属有 45 个，未分类的有 14 个属，鉴定比例 76.27%)；

生长后期特有菌属有 30 个(未分类的有 4 个属，鉴

定比例 80%)。此外，猴桃苗各生长时期共有的菌属

有 170 个(未分类的有 54 属，鉴定比例 68.23%)，其中

被孢霉属 Mortierela(15.84%) 、枝鼻菌属 Cladorrhinum 

(7.39%)、镰刀菌属 Fusarium(7.06%)、球囊菌 Plecto-

sphaerella(4.55%)、柱孢属 Cylindrocarpon (3.14%) 5

个属相对丰度较大，是猕猴桃苗整个生长期共有的核

心真菌(表 5)。分析结果表明猕猴桃苗在不同生长期，

这些特有和核心菌群与猕猴桃生长发育密切相关。 

表 2  样品序列数统计、丰富度及多样性 
Table 2  Sequence numbers, richness and diversity indexes of samples 

土壤样品 有效序列 总 OTUs 丰富度指数(Chao1) 香农指数(Shannon) 样品覆盖率(%) 

mc 71 508 ± 1 180.58 a 574.33 ± 46.59 a 588.85 ± 40.39 a 4.43 ± 0.11 a 0.99 ± 0.0010 a 

mz 72 030 ± 351.67 a 654.00 ± 107.83 a 673.47 ± 104.32 a 4.25 ± 0.34 b 0.99 ± 0.0001 a 

mh 72 074 ± 2 059.33 a 546.66 ± 53.17 a 580.52 ± 49.93 a 4.25 ± 0.12 b 0.99 ± 0.0001 a 

 
表 3  猕猴桃苗不同生长期土壤真菌门、纲、科、 

属的数量构成 
Table 3  Quantity compositions of soil fungi at phylum, classes, 

families and genera levels in kiwifruit seedlings at different growth 
stages 

分类水平 生长初期 速生期 生长后期 

门 10 10 10 

纲 18 18 17 

科 138 143 129 

属 111 117 106 

 
2.2.3  真菌群落组成及变化规律    1)门分类水平。

表 6为猕猴桃苗在 3个不同生长期根际土壤真菌门分

类水平下菌群组成比例及变化规律(相对丰度<1% 

归为其他)。猕猴桃苗生长期，相对丰度最大是子囊

菌门 Ascomycota (72.69%)，其次为被孢霉门 Mor-

tierellomycota (18.80%)，罗兹菌门 Rozellomycota 

(6.68%)，担子菌门 Basidiomycota(4.28%)和球囊菌门

Glomeromycota(1.45%)。在门分类水平下，有 10.62% ~ 

17.13% 的真菌类群依据目前分类学无法划分到任

何菌门水平。子囊菌门相对丰度随着猕猴桃根系生长

表现先升高后降低趋势，在速生期最高，相对丰度高

达 72.69%；被孢霉门、罗兹菌门和担子菌门出现先

降低后升高，在生长初期相对丰度最高；球囊菌门相

对丰度随着猕猴桃根系生长逐渐增加。子囊菌门在各

生长期相对丰度差异显著，其他菌门随着猕猴桃根系

生长有变化，但差异不显著。 

分析结果表明，子囊菌门、被孢霉门、罗兹菌门、

担子菌门和球囊菌门是猕猴桃苗不同生长期根际土

壤微生物组成的核心真菌，其中子囊菌门和被孢霉门

占主导地位，根际真菌群落组成变化与不同生长时期

密切相关。 

2)科分类水平。表 7 为猕猴桃苗在 3 个不同生长

期根际土壤真菌科分类水平下个菌群组成比例及变

化规律(相对丰度<1% 归为其他)。在猕猴桃苗生长

期，根际真菌群落相对丰度较高的是毛球壳科
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Lasiosphaeriaceae(18.97%)，其次为被孢霉科Mortiere-

llaceae(17.32%)、丛赤壳科 Nectriaceae(13.20%)、白

球菌科 Pletctosphaerellaceae(6.42%)。部分菌科在不

同生长期出现丰度很低或缺少，例如：粪伞科

(Bolbitiaceae)在生长初期出现，在速生期和生长后期

相对丰度很低；曲霉科(Aspergillaceae)和圆盘菌科

(Orbiliaceae)的真菌群落发速生期出现，在生长初期

和生长后期相对丰度很低，将相对丰度低的均归在其

他类型。此外有 35.52% ~ 26.03% 的真菌类群依据目

前分类学研究无法划分到任何菌科水平。 

表 4  猕猴桃苗不同生长期土壤真菌特有菌属构成 
Table 4  Relative abundances of fungal community at phyla level 

土壤样品 特有菌属 

mc Setophaeosphaeria、Cordyceps、Paraphaeosphaeria、Hygrocybe、Westerdykella、Papiliotrema、Cyrenella、Corollospora、
Trichomerium、Phaeosphaeria、Echria、Seiridium、Hygrophorus、Aporospora、Diutina、Byssochlamys、Chaetosphaeronema、
Rhizophydium、Tolypocladium、Acrocalymma、Chaetosphaeria、Phialemonium、Arthroderma、Simocybe、Neobulgaria、
Biscogniauxia、Cladobotryum、Pholiota、Scleroderma、other (14 属未分类，归为其他) 

mz Lentinula、Phialocephala、Panus、Neosartorya、Flavodon、Camptophora、Kodamaea、Thielavia、Tumularia、Meyerozyma、
Debaryomyces、Monochaetia、Rhinocladiella、Thielaviopsis、Madurella、Sporothrix、Subulicystidium、Collarina、Pichia、
Corynespora、Nectria、Hirsutella、Melanoleuca、Dipodascus、Bipolaris、Heterocephalacria、Symmetrospora、Trametes、
Ceratobasidium、Mycosphaerella、Hypholoma、Ceriporia、Coccomyces、Plectania、Naganishia、Malassezia、Leptospora、
Pycnoporus、Monascus、Myceliophthora、Chaetomidium、Athelia、DaldiniaStrelitziana、Kazachstania、Palmiascoma、other 

(14 属未分类，归为其他) 

mh Exidia、Paecilomyces、Rosellinia、Scopuloides、Vermispora、Phlebia、Pseudovirgaria、Lycoperdon、Cortinarius、Neofusicoccum、
Kockovaella、Setophoma、Teichospora、Thelonectria、Bjerkandera、Anthostomella、Filobasidium、Russula、Archaeorhizomyces、
Nemania、Erythrobasidium、Brevicellicium、Geastrum、Polyplosphaeria、Bannoa、Mycoleptodiscus、other(4 属未分类，

归为其他) 

 
表 5  猕猴桃不同生长期共有菌属组成 

Table 5  Common bacterial genuses in different growth stages 

共有菌属 百分比(%) 

Fusicolla 1.30 

Mortierella 15.84 

Cladorrhinum 7.39 

Fusarium 7.06 

Plectosphaerella 4.55 

Cylindrocarpon 3.14 

Perilandula 1.37 

others 16.45 

unclassified 42.90 

 
被孢霉科和丛赤壳科相对丰度随着猕猴桃根系

生长表现先降低后升高趋势，在生长后期丰度最高；

毛球壳科、白球菌科、毛壳菌科出现先升高后降低，

在速生期丰度最高；葡萄穗霉科相对丰度随着猕猴桃

根系生长表现逐渐降低。在各生长时期，土壤样品间

的相对丰度有粪伞科、曲霉科和亚隔孢壳科存在显著

差异，其他菌群差异不显著。已有报道，毛壳菌可作

为生防菌防控由丝核菌、镰刀菌引起的松苗猝倒病，

还可防控由 Venturiain aequalis 致病菌引起的苹果黑

星病[10]。本研究发现毛壳菌在猕猴桃苗速生期最高，

因此推测该菌可能在猕猴桃速生期对促进猕猴桃苗

健康生长具有积极作用。 

分析结果表明，猕猴桃苗在整个生育期的真菌具

有相似性，被孢霉科、毛球壳科、丛赤壳科、白球菌

科是猕猴桃苗生长期的优势菌科。 

3)属分类水平。表 8 为猕猴桃苗在 3 个不同生长

期根际土壤真菌属分类水平下各菌群组成比例及变

化规律(相对丰度<1% 归为其他)。在猕猴桃苗不同生

长期，根际土壤相对丰度最大是被孢霉属 Mortierella 

(18.63%)，其次是枝鼻菌属 Cladorrhinum (16.65%)、

镰刀菌属 Fusarium (8.02%)。有 42.19% ~ 28.75% 的

真菌类群依据目前分类学研究无法划分到任何菌属

水平。 

被孢霉属和镰刀菌属相对丰度随着猕猴桃根系

生长表现先降低后升高，在生长后期最高，枝鼻菌属

(Cladorrhinum)相对丰度则表现先升高后降低，速生

期达最高。大部分菌属在不同生长期出现丰度较低，

例如：枝鼻菌属(Cladorrhinum)、锥盖伞属(Conocybe)

和茎点霉属(Phoma)相对丰度在生长前期比速生期和

生 长 后期 高； 节 丛孢 属 (Arthrobotrys) 和 青 霉 属

(Penicillium)相对丰度在速生期比生长初期和生长后

期高；环腺菌属 Periglandula、镰刀菌属 Fusicolla 和

瓶霉菌属(Phialophora)的相对丰度在生长后期比生

长初期和速生期高。还有部分菌属是猕猴桃不同生长

时期的特有菌属(表 4)。 

分析结果表明，在属分类水平上，不同生长时期

的土壤真菌群落组成差异主要体现在被孢霉属、枝鼻

菌属和镰刀菌属，他们是猕猴桃苗不同生长期土壤微
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生物组成的核心真菌，且占主导地位，根际菌群组成 和比例与不同生长时期密切相关。 

表 6  门分类水平下的真菌组成 
Table 6  Relative abundances of fungal community at phyla level 

土壤样品 真菌组成 百分比(%) 土壤样品 真菌组成 百分比(%) 土壤样品 真菌组成 百分比(%)

mc Ascomycota 51.79 mz Ascomycota 72.69 mh Ascomycota 58.66 

 Mortierellomycota 18.45  Mortierellomycota 12.51  Mortierellomycota 18.80 

 Rozellomycota 6.68  Rozellomycota 1.29  Rozellomycota 5.71 

 Basidiomycota 4.28  Basidiomycota 1.36  Basidiomycota 2.65 

 Glomeromycota 0.60  Glomeromycota 0.83  Glomeromycota 1.45 

 others 1.06  others 0.70  others 0.81 

 unclassified 17.14  unclassified 10.62  unclassified 11.92 

表 7  科分类水平下的真菌组成 
Table 7  Relative abundances of fungal community at family level 

土壤样品 真菌组成 百分比(%) 土壤样品 真菌组成 百分比(%) 土壤样品 真菌组成 百分比(%)

mc Mortierellaceae 17.32 mz Mortierellaceae 10.92 mh Mortierellaceae 18.63 

 Nectriaceae 13.20  Nectriaceae 12.87  Nectriaceae 17.58 

 Lasiosohaeriaceae 6.47  Lasiosohaeriaceae 18.97  Lasiosohaeriaceae 8.07 

 Plectosphaerellaceae 5.24  Plectosphaerellaceae 6.42  Plectosphaerellaceae 4.32 

 Bolbtiaceae 2.91  Aspergillaceae 2.32  Clavicpitaceae 3.76 

 Didymellaceae 1.66  Didymellaceae 1.78  Stachybotryaceae 1.24 

 Stachybotryaceae 1.65  Stachybotryaceae 1.54  Herpotrichiellaceae 1.52 

 Herpotrichiellaceae 1.27  Orbillaceae 2.31  Chaetomiaceae 1.36 

 Chaetomiaceae 1.62  Chaetomiaceae 2.43  others 10.30 

 others 9.29  others 8.28  unclassified 33.22 

 unclassified 3.37  unclassified 32.16    

表 8  属分类水平下真菌组成 
Table 8  Relative abundances of fungal community at genus level  

土壤样品 真菌组成 百分比(%) 土壤样品 真菌组成 百分比(%) 土壤样品 真菌组成 百分比(%)

mc Mortierella 17.29 mz Mortierella 10.92 mh Mortierella 18.63 

 Cladorrhinum 3.34  Cladorrhinum 16.65  Cladorrhinum 1.86 

 Fusarium 7.71  Fusarium 5.16  Fusarium 8.02 

 Plectosphacrclla 4.48  Plectosphacrclla 5.56  Plectosphacrclla 3.42 

 Conocyba 2.87  Cylindrocarpon 4.05  Cylindrocarpon 4.08 

 Phoma 1.30  Arthrobotrys 2.30  Periglandula 3.50 

 Others 13.32  Penicillium 1.81  Fusicolla 1.96 

 Unclassified 49.69  Others 13.22  Phialophora 1.24 

    Unclassified 10.33  Others 13.92 

       Unclassified 43.37 

 

2.3  真菌优势群落与土壤特性的关联分析 

通过 RDA 分析得知，第一、二轴分别解释了

51.53% 和 11.74%，累计解释率达到 63.27%(图 2)，

说明第一、二轴能很好地反映出猕猴桃苗生长期优

势真菌群落组成与土壤环境因子之间的相关性。其

中具有优势的子囊菌门与有效磷、速效氮、pH 箭

头方向相同，呈正相关，与有机碳、速效钾方向相

反，呈负相关；被孢霉门、担子菌门与有机碳、速

效钾相同，呈正相关，与有效磷、速效氮、pH 呈

负相关 (图 2)。RDA 分析结果表明，土壤中速效

养分含量与猕猴桃苗不同生长期真菌变化具有相

关性。  

进一步通过 spearman 相关性系数评估土壤中优

势真菌与土壤理化性质的相关性，将总丰度前 12 个



第 3 期 任春光等：基于高通量测序研究猕猴桃苗不同生育期根际真菌群落结构及多样性 551 

 

http://soils.issas.ac.cn 

物种通过相关性表更详细和直观展示真菌群落与土

壤理化性质的关系。从表 9 可知，子囊菌门与有效磷

含量呈极显著正相关(spearman 相关系数 r=0.80，

P=0.009)；与 pH 呈显著正相关(r = 0.76，P = 0.017)，

与速效钾呈极显著负相关(r =–0.80，P=0.009)；与速

效氮呈正相关(r = 0.18，P=0.65)，与有机碳负相关(r = 

–0.25，P=0.52)，但相关性不显著。壶菌门与有机碳

呈显著负相关(r=–0.72，P=0.029)，与其他速效养分

相关性不显著。此外，还有大部分菌门与速效养分有

相关性，但相关性均不显著，例如被孢霉门与有机碳

(r=0.6，P=0.087)和速效钾(r=0.47，P=0.2)呈正相关，

与速效氮(r= –0.15，P=0.69)、有效磷(r= –0.35，P=0.35)

和 pH(r= –0.27，P=0.47)呈负相关。担子菌门、罗兹

菌门、球囊菌门等与速效养分无显著相关性(图 2、

表 9)。 

 

图 2  真菌优势类群与土壤环境因子的 RDA 分析 
Fig. 2  Redundancy analysis of fungal dominant groups and  

soil environmental factors 

以上分析结果表明，猕猴桃苗不同生长时期，土

壤中不同真菌类群与土壤养分含量的相互关系存在

差异，其中土壤有效磷和速效钾含量是影响子囊菌门

群落组成的主导因子。 

3  讨论 

3.1  根际土壤养分变化分析 

由表 2 可知，根际速效氮和有效磷在速生期最

高，过了速生期又下降；速效钾则随着根系的生长先

降低后升高，有机碳几乎不变。出现这种养分变化可

能是根际土壤微生物具有对土壤氮、磷循环影响的结

果。氮和磷是植物生长两大必需元素，有研究发现微

生物通过氮矿化、硝化、反硝化等氮循环过程，在短

期会增加土壤有效氮含量[11-12]。例如丛枝菌根真菌能

够改变土壤微生物，进而影响土壤氮矿化，增加土壤

有效氮库存[13]。此外，土壤中的很多真菌具有分解

植物残体和有机质中的磷的作用，通过分泌磷酸酶，

将有机磷水解为磷酸根和其他无机磷转化为有效磷，

增加土壤磷的供应[14]，还有研究认为，丛枝菌根还

能为植物贡献高达 90% 的磷[15-16]。由此可知，土壤

真菌在土壤为植物提供养分过程中起着重要作用。本

研究在速生期速效氮和有效磷含量增加，可能是在速

生期含有相对丰富的丛枝菌根真菌或其他能快速分

解有机质的真菌，这些真菌通过土壤氮循环和土壤磷

循环过程，进而改变土壤根际环境，以满足猕猴桃苗

速生期营养需求。这一推测与子囊菌和球囊菌(丛枝

菌根真菌归属于球囊菌门)在速生期丰度较高相呼

应。因此，生产上可通过间接调控土壤微生物的功能

达到调控土壤养分的目的。 

表 9  真菌优势类群与土壤环境因子的相关性 
Table 9  Correlation of fungal dominant groups and soil environmental factors 

真菌优势类群 N P K C pH 

Rozellomycota –0.193 –0.444 0.100 –0.233 –0.619 

Ascomycota 0.176 0.803** –0.8** –0.25 0.762* 

Chytridiomycota –0.067 –0.209 0.133 –0.717* –0.067 

Blastocladiomycota –0.323 –0.392 –0.220 –0.085 –0.247 

Mortierellomycota –0.151 –0.351 0.467 0.6 –0.276 

Basidiomycota –0.176 –0.485 0.35 0.083 –0.628 

Olpidiomycota 0.017 –0.309 –0.117 –0.183 –0.343 

Cercozoa 0.368 0 –0.183 0.033 0.042 

unclassified –0.226 –0.519 0.2 0.067 –0.385 

Kickxellomycota 0.475 –0.261 0.167 –0.134 –0.311 

unclassified –0.402 –0.602 0.383 –0.167 0 

注：*，**分别表示相关性达 P<0.05 和 P<0.01 显著水平。 
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3.2  根际土壤真菌群落组成及多样性分析 

用土壤微生物生物量、多样性、微生态平衡等指

标来评价土壤的质量和健康程度已被人们认可。

Illumina MiSeq 高通量测序技术作为新一代测序手

段，能够系统全面地测定和分析土壤微生物的群落结

构特征，常用 Chao1 指数和 Shannon 指数来评价群

落丰度和群落多样性，其指数值越高，说明该区域的

群落丰度和多样性高，目前已在农业微生物领域得以

迅速应用[17]。本研究通过 Illumina MiSeq 高通量测序

研究 3 个不同生长时期猕猴桃苗根际土壤中真菌群

落结构变化，发现子囊菌门随着猕猴桃根系生长表现

先升高后降低，在速生期子囊菌门的比例最高达

72.69%。这一点与仝利红等[8]监测结果基本一致，仝

利红等研究草莓不同生育期根际微生物的动态变化，

发现真菌相对丰度最高的是子囊菌门，且优势菌群的

丰富度和多样性在花期上升，生长后期又下降，主

要菌群相对丰度也随着生育期的变化而变化。与康

捷等[18]研究麻山药不同生长时期主要真菌种类和相

对丰度比较既有相似部分，也有差异部分，相似部分：

镰刀菌属和被孢霉属都是麻山药和猕猴桃苗共有的

主要真菌属；差异部分是不同生长时期，主要真菌属

其变化趋势存在差异，例如：被孢霉属在麻山药生长

过程中相对丰度逐渐增加，而在猕猴桃苗生长过程中

被孢霉属在速生期最低，到生长后期又开始增加到生

长初期的水平，镰刀菌属在麻山药生长后期相对丰度

最低，而在猕猴桃生长后期刚好相反。出现这种异同

的可能原因是根际土壤菌群组成和优势菌属具有植

物特异性，不同的根际菌群与植物种类、不同发育阶

段、土壤理化性质等很多因素有关，但植物的发育阶

段在决定菌群结构方面可能起着重要作用，这一结论

与赵柏霞等[19]、Schüβler 等[20]研究结果一致。 

丛枝菌根真菌(AMF)与植物根系可形成菌根共

生体，促进植物生长。AMF 能够明显促进土壤中速

效养分的吸收和利用。2001 年，德国科学家把 AMF

的分类提升至门，并把 AMF 命名为球囊菌门[20]。我

们研究发现，在猕猴桃苗生长过程，球囊菌门相对丰

度逐渐增加，这一趋势变化与杨凤铃等[21]研究烟草

栽培过程中 AMF 变化基本一致，但是与烟草根际速

效氮、有效磷和 pH 变化有差异；与巩晓芳等[5]研究

当归不同生长时期 AMF 以及有效磷、速效氮、速效

钾等土壤养分的变化趋势也有差异。有资料表明球囊

菌的代谢物球囊霉素不仅具有重要的碳汇功能，还具

有改善土壤质地和提高土壤全氮和其他养分含量的

作用[22]。由此推测，在猕猴桃生长过程中，检测到

的球囊菌作为丛枝菌根真菌，可促进猕猴桃根系对养

分吸收和利用来帮助猕猴桃苗的生长，球囊菌可能在

猕猴桃苗生长过程中具有积极的促进作用。 

本研究发现猕猴桃苗不同生长时期，土壤中真菌

Shannon 指数之间有显著差异，但 Chao1 丰富度指数

无显著差异，根际土壤真菌科、属、总 OTUs 和特有菌

属数量在速生期均最高，生长后期最低(表 2 和表 4)。

表明猕猴桃苗在速生期根际生理代谢活动最强，根系

产生的代谢物可能仅有利于某些特定菌群的生长而

成为优势菌群，而这些菌群可能具有竞争优势并大量

繁殖，所以出现速生期数量增加，另一些菌群则在竞

争中被抑制或降低，与本试验中丰度指数不变、多样

性指数有差异相呼应。早在 1954 年，Martin 等[23]

研究发现燕麦种子被球毛壳菌侵染后，会使燕麦根际

土壤中镰刀菌相对含量降低或受到抑制，而被球毛壳

菌数量增加。本研究中被孢霉属相对丰度增加，镰刀

菌属相对丰度也随着增加(表 8)，这点与 Martin 等[23]

测定结果有差异。出现这种差异的可能原因是被孢霉

属和镰刀菌属其包含的种类太多，由于本研究未检测

到种，大部分只比对到属，可能存在种与种之间较大

的功能差异，所以导致结果差异。例如，Zhang 等[24]

报道，发现非致病尖刀镰刀菌(Fusarium.oxysporum)

在棉花根部产生的烯烃类、烷类、酯类、有机酸等多

种挥发性物质，这些挥发性物质具有广谱的抗真菌活

性，对很多致病菌如黄曲霉菌(Aspergillus flavus)、灰

葡萄孢菌 (Botrytis cinerea)、禾谷镰孢菌 (Fusarium 

graminearum)、意大利青霉(Penicillium italicum)、立

枯丝核菌(Rhizoctonia solani)等 14 种真菌具有一定杀

菌功能和抗菌活性。另一种尖刀镰刀菌能引起植物苗

期猝倒病，由此可知，镰刀菌属不同种之间的功能差

异较大。本研究虽然检测到了相对丰度较高的镰刀

菌，但只是在属的水平进行比较，本研究中监测的镰

刀菌是否存在与 Zhang 报道尖刀镰刀菌是相同的种，

有待考证。此外还有另外一种观点认为，土壤中镰刀

菌和丝核菌含量增加是土壤恶化、作物连作障碍的指

示真菌[25]。本试验地块由于是第一年培育猕猴桃苗，

镰刀菌属在生长后期相对含量较高，是否表明该试验

地土壤环境发生恶化，是否与后期连作障碍有关，需

在后续试验中继续检测。 

本研究还发现，在猕猴桃不同的生长发育期，根

际土壤中均出现一些特有属，例如：根生壶菌属

(Rhizophydium)、暗球腔菌属(Phaeosphaeria)等 44 种

菌属是生长初期特有菌属；球腔菌属(Mycosphaerella)、

枝霉属(Rhinocladiella)等 60 种是速生期特有菌属；拟
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青霉属(Paecilomyces)、黑耳属(Exidia)等 30 种是生长

后期特有菌属。这些种属在猕猴桃的生长发育过程中

的功能未知。结合猕猴桃苗不同生长期对温度、湿度、

土壤养分等环境的要求，以及根系自身的代谢活动强

弱，推测这些特定菌属的功能可能存在着一个复杂的

调控机制。然而根际土壤真菌群落结构复杂，植物种

类、植物生长发育、土壤环境因子都是影响根际真菌

群落结构的主要因子[17,26]，这些因子通过什么途径调

控植物生长，以及其影响程度等仍然不清楚，后续研

究可从这些特有菌群和主要菌群着手，探究猕猴桃苗

不同生长时期这些特有菌属在猕猴桃根际中的功能，

可通过研发土壤微生物菌剂的措施，改变土壤微生物

菌群的结构，使其通过真菌与真菌之间的相互作用，

达到抑制有害菌的生长，增加有益菌繁殖，为后续培

育健康的猕猴桃苗木提供一定的参考。 

3.3  根际真菌群落与土壤养分关系分析 

土壤酸碱性、速效氮、有效磷、速效钾、有机碳

等均属于土壤养分的基本组成成分，可以反映出土壤

的肥力状况，它们对土壤中微生物的繁殖、生存和植

物的生长具有显著影响。土壤真菌群落与土壤理化因

子的相关性表明，猕猴桃苗不同生长时期有效磷和土

壤 pH 与子囊菌显著正相关，速效钾与子囊菌显著负

相关，但与其他菌群相关性不显著。说明有效磷、速

效钾、pH 是影响子囊菌门物种组成和丰度的主要因

子，在偏酸性土壤中子囊菌容易富集和繁殖。该研究

结果与赵帆等[27]研究草莓根际菌群结构与土壤养分

有差异，如在草莓根际土壤中，子囊菌门与速效氮含

量呈显著负相关，与速效钾、有效磷及 pH 呈极显

著负相关。有研究指出，速效氮含量增加会抑制真菌、

细菌及放线菌的生长，高含量的有效磷可造成土壤养

分比例失衡，细菌数目急剧下降，进而影响真菌群落

组成[28]。由此可知，土壤中速效养分过高或养分比

例不当均会对土壤微生物菌群组成存在不利影响。本

研究中有效磷和子囊菌在速生期丰度均较高，可能是

土壤中的子囊菌门中包含丰度较高的具有分解植物

残体和有机质中的磷的作用的真菌，这些真菌通过分

泌磷酸酶，将有机磷水解为磷酸根和其他无机磷转化

为有效磷，增加土壤磷的供应，这一推论与本研究中

有效磷和子囊菌显著的正相关相呼应。钾是植物生长

必需的营养元素，在土壤中可被植物直接吸收和利

用，能够影响植物根际群落结构[29]。周玉杰等[29]认

为土壤养分含量，尤其是速效钾含量是橡胶林土壤真

菌多样性的重要影响因素，表明钾元素与土壤微生物

生态特征和土壤理化性质关系密切。综上，通过对猕

猴桃根际真菌群落与土壤理化因子的相关分析，结果

表明，猕猴桃根际土壤真菌群落结构和组成(尤其时

是囊菌门)变化，受土壤 pH、有效磷、速效钾的影响

尤为显著。 

4  结论 

猕猴桃苗不同生长期(生长前期、速生期、生长

后期)土壤性质存在显著差异，各生长时期 Shannon 指

数显著差异。序列分析发现，子囊菌门(丰度 72.69%)、

被孢霉门 (18.80%)、罗兹菌门 (6.68%)、担子菌门

(4.28%)和球囊菌门(1.45%)是猕猴桃苗不同生长期的

优势菌门。结合其他优势菌群在不同生长时期的明显

变化，可以看出，猕猴桃苗不同时期根际土壤真菌群

落结构和组成以及所占的比例各不相同，与作物生长

时期和植物类型有关。根际土壤真菌群落结构和组成

(尤其是子囊菌门)变化受土壤 pH、有效磷、速效钾

的影响尤为显著，优势菌群和特有菌属在猕猴桃生长

期发挥特殊作用。该研究反映了猕猴桃苗生长过程中

根际环境的变化，为在实践中改良苗圃地微生物种群

和土壤养分以及培育健壮苗木提供一定的指导。 
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