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摘要：【目的】为了解野生马缨杜鹃根系微生物的群落结构特征，比较百里杜鹃内马缨杜鹃根际土壤、根表

及根内 3 个生态位微生物群落组成差异，探究杜鹃根系生态位之间、变化菌属间的相互关系，以期为今后杜

鹃根系微生物研究提供具有参考价值的数据。【方法】对百里杜鹃内野生马缨杜鹃根系微生物 16S rRNA V4

区和 ITS1 区进行高通量测序，比较分析根际土壤、根表及根内微生物群落多样性及组成差异；并基于共变

化网络分析进一步探究差异菌属间的相互关系。【结果】马缨杜鹃根系不同的生态位之间，微生物群落结构

存在差异，其中以根际土壤与根表、根内差异更为显著，且细菌群落差异小于真菌群落。且从根际-根表-根

内，马缨杜鹃根系细菌 α-多样性显著下降。马缨杜鹃根系微生物分布于 41 细菌门和 6 个真菌门。优势细菌

门为变形 菌门 (Proteobacteria ，39.64%±0.08 ， 69.47%±0.12 ，77.34%±0.07) 、 酸杆 菌门 (Acidobacteria ，

34.10%±0.11，11.03%±0.04，9.18%±0.04)以及放线菌门(Actinobacteria，10.19%±0.03，8.70%±0.02，7.08%±0.01)，

它们占整体细菌群落总丰度的 80%以上。同时 8 个细菌菌门的相对丰度在根际土壤、根表和根内间显著变化，

且它们的相对丰度占细菌群落总丰度的 75%以上。真菌主要分布于接合菌门(Zygomycota)、担子菌门

(Basidiomycota)和子囊菌门(Ascomycota)，它们占整体菌群的 99%以上。马缨杜鹃根系存在 589 个属的细菌，

390 个属的真菌，从根际-根表-根内，其中 25 个细菌属和 10 个真菌属的相对丰度发生显著变化。马缨杜鹃

根系微生物群落共变化网络分析表明：在马缨杜鹃根系不同生态位间，除 Waitea 外，包括枝孢菌属

(Cladosporium)、拟盘多毛孢属(Pestalotiopsis)等在内的 8 个差异真菌菌属均与细菌菌属显著相关，它们相互

作用调控微生物群落结构的变化。Bryobacter、Nocardia、Rhizomicrobium 和 Telmatobacter 等核心菌属对马

缨杜鹃根系微生物群落共变化网络的变化具有十分重要的调控作用。【结论】百里杜鹃地区马缨杜鹃根际土

壤、根表以及根内 3 个生态位间，微生物群落组成存在差异；而造成微生物组成存在差异这一结果，可能与

马缨杜鹃根系密切相关。同时，共变化网络分析揭示出马缨杜鹃根系生态位之间，细菌和真菌彼此间互作。 
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杜鹃亦或是杜鹃花，属于杜鹃花科(Ericaceae)、

杜鹃花属(Rhododendron)，作为我国及世界的名花

之一，其更是享有“木本花卉之王”的美誉，广泛

分布于全世界。我国是杜鹃花属植物的分布中心，

约有 6 个亚属 580 种，且包括 420 个地方特有种。

除新疆和宁夏外，其广泛分布于我国其他省份，

以西南地区最为集中[1]。百里杜鹃自然保护区位于

贵州西北部高原，所占面积约 130 km2[2]，是我国

乃至全世界连片面积最大的天然杜鹃林区之一，

具有较高的观赏和研究价值。近年来，国内外对

杜鹃花的研究取得了一定的进展，主要表现为杜

鹃种质资源调查、濒危物种的保护、组织培养等

方面[3–4]。然而，对其根际生态环境的了解，知之

甚少；尤其是对根际微生物的研究仍为较为薄弱

的一环。 

土壤微生物是土壤生态系统的重要组成部

分。土壤微生物与植物之间密切相关。植物-土壤

微生物是陆地生态系统中地上、地下相互联系的

重要纽带。土壤微生物在控制植物养分利用率和

土壤质量方面起着重要作用。植物的健康与土壤

微生物多样性有关[5]。植物根际是一个复杂的微生

态系统，是大量互作微生物的栖息地[6]。因此，根

际微生物群落被认为是土壤微生物群落中的一个

子系统。根际微生物不仅参与生态系统中物质转

化和循环，且植物与根际不同的微生物相互作用，

进而对植物的健康、生产力以及土壤肥力产生不

同的影响[7]。所以，研究杜鹃根际微生物群落结构

极其重要，这将有利于了解植物-根际微生物互作

机制，并为杜鹃的病害预防及生长管理提供有用

信息。 

环境中微生物数量相当庞大，作用十分复杂。

其中，自然生态系统下，仅有低于 0.1%–1.0%的

微生物能通过实验技术培养[8]。然而，未能培养的

微生物占据着地球生物多样性的重要组成部分。

1998 年 Handelsman 首次提出宏基因组，主要指环

境样品中细菌和真菌的基因组总和，它是“独立于

培养”思路下的微生物组学。2015 年，Whiteside

提出，微生物群(Microbiota)利用 16S rRNA 基因

针对环境中所有微生物的种类鉴定研究。近年来，

随着新一代高通量测序技术发展的日新月异，越

来越多的研究学者从环境样品内获取的宏基因组

中扩增 16S rRNA 基因数据种鉴定研究微生物群

信息，从中挖掘具有科研价值的微生物群落数据

信息[9]。植物根系微生物包括根际、根表、根际微

生物[10]。根际是土壤中受根系分泌物影响的狭窄

地带[11]，是植物与相关微生物进行交流的平台。

根表与根际土壤接触[12]。根内微生物在植物组织

中参与了一部分根组织生命周期的活动[12]。基于

此，本研究提取马缨杜鹃根际土壤、根表及根内

微生物的宏基因组，并以此为模板扩增 16S rRNA 

V4 区和 ITS1 区序列，进行高通量测序。挖掘分

析该 3 个生态位的微生物群落组成及差异；全面

解析 3 个生态位微生物的群落结构特征；进一步

探究马缨杜鹃根系生态位之间，变化种群存在的

互作关系。 

1  材料和方法 

1.1  样品采集 

采样区位于贵州西北部毕节市中部的百里杜

鹃自然保护区。该区属于暖温带湿润季风气候，

全年平均气温 11.8 °C，年降雨量为 1150.4 mm，

海拔在 1500–1800 m 之间，杜鹃覆盖面积约 130 km2，

其中主要为马缨杜鹃。在采集区内随机选择相邻 3



1524 Min Fang et al. | Acta Microbiologica Sinica, 2019, 59(8) 

actamicro@im.ac.cn 

棵马缨杜鹃根系微生物混合为 1 个样品，同时采

集 3 个样品间距离约为 100 m；均位于百里杜鹃嘎

木区域。 

首先将野生马缨杜鹃根系上方及周围外周土

壤全部清开，然后利用无菌刷，刷取收集根际周

围(0–2 mm)土壤，将其装入无菌采样袋中。再剪

去部分根部样品放入另一个无菌采集袋中。4 °C

左右保存运回实验室。返回实验室后，将根系取

出，用无菌水轻微冲洗，然后用无菌手术刀将根

系表皮与根内部分分开。样品分别置于–80 °C 下

冻存。 

1.2  宏基因组的提取 

称取根际土壤 0.5 g，参照 PowerSoil DNA 

Isolation Kit 试剂盒说明，提取样品宏基因组；将

马缨杜鹃根表层与内部分开，剪碎，运用差速离

心法收集菌群，再按 PowerSoil DNA Isolation Kit

试剂盒提取宏基因组。使用 Bio-Tek 微孔板分光光

度计对 DNA 浓度和质量进行检测。再将宏基因组

置于–80 °C 低温冰箱中冻存。 

1.3  高通量测序及分类注释 

以提取的宏基因组为模板，分别扩增细菌 16S 

rRNA V4 区和真菌 ITS1 区，基于 Illumina 平台进

行高通量测序。根据测序下机数据，进行质量控

制分析，然后利用 QIIME[13]软件去除低质量及有

嵌合体序列，获得有效序列，并合并。基于 Ucluster

算法，以序列相似度≥97%为阈值，聚类合并

OTUs (operational taxonomic units)。用 RDP 算法基

于 Greengene 数据库(http://greengenes.secondgenome. 

com/)对 16S rRNA 细菌 OTUs 进行分类注释；用

BLAST 方法基于 Unite 数据库(https://unite.ut.ee/)，

分类注释 ITS1 真菌 OTUs。 

1.4  微生物群落结构分析及共变化网络探究 

基于 OTUs 分类注释结果，计算马缨杜鹃根

际土壤、根表以及根内 3 个生态位微生物群落的  

α-多样性(shannon 指数、simpson 指数、物种累计

数以及 pielou 均匀度指数)，使用 R agricolae 包进

行 wilcox 检验 α-多样性差异。利用 R 的 vegan、

ggplots 等对微生物群落的 β-多样性(Bray-Curtis 距

离)进行分析及作图，基于 Bray-Curtis 距离用限制

性主坐标轴分析(CPCoA) 3 个生态位间微生物群

落结构的差异[14]。使用 Wilcoxon 秩和检验统计分

析 3 个生态位间微生物群落在门和属分类水平上

的菌群组成差异并作图。计算差异种群两两间的

Spearman 秩相关系数，并借助 Cytoscape 软件构

建差异种群共变化网络，进一步探究差异种群间

的相互关系。 

2  结果和分析 

2.1  稀释曲线 

对测序下机数据进行质控分析以获得有效序

列，并以≥97%序列相似性为阈值划分 OTUs。

OTU 聚类共获得 6381 个细菌 OTUs，2788 个真菌

OTUs。绘制稀释曲线(图 1)，结果表明，在该深

度测序下，测序数据量基本合理，能覆盖样品中

绝大多数的微生物物种，能较好反映样品中微生

物群落的多样性，为顺利进行后续研究奠定良好

的基础。 

2.2  马缨杜鹃根系微生物群落多样性差异分析 

比较马缨杜鹃根际土壤、根表以及根内 3 个

生态位微生物群落 α-多样性差异，如表 1 所示，

结果发现，马缨杜鹃根际土壤细菌群落的 Shannon 
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图 1.  细菌和真菌稀释曲线 

Figure 1.  Rarefaction curve of 16S rRNA V4 and ITS1. 
 

表 1.  α-多样性指数 

Table 1.  The α-diversity index of alpha 
Microbe Sample Shannon Simpson Species accumulation Pielou 

Bacteria NRS 5.83±0.146** 0.992±0.001* 2094±71 0.763±0.016** 

NRP 4.46±0.484* 0.892±0.041* 2129±145 0.582±0.060* 

NES 3.93±0.200* 0.838±0.028* 1913±91 0.521±0.027* 

Fungi NRS 3.08±0.379 0.795±0.125 677±35 0.430±0.060 

NRP 3.45±0.404 0.846±0.051 835±130 0.503±0.049 

NES 3.21±0.140 0.815±0.025 766±53 0.484±0.016 

NRS: Rhizosphere; NRP: Rhizoplane; NES: Endosphere; *: P<0.05, **: P<0.01. 
 

指数、Simpson 指数、Pielou 均匀度指数值均显

著高于根表及根内的，细菌群落的种群数量及均

匀度从根际-根表-根内逐步下降；而根际土壤中

真菌群落的 Shannon 指数、Simpson 指数、物种

累计数以及 Pielou 均匀度指数与根表和根内间

无显著差异。因此，马缨杜鹃根系不同生态位之

间细菌群落丰富性及均匀性存在显著差异，而真

菌群落差异不显著。我们推测马缨杜鹃根表对细

菌群落具有调控阀门作用 [15]，致使细菌群落多

样性显著下降，而对真菌群落多样性却无显著  

影响。 

为了进一步探究根际土壤、根表以及根内微

生物组成的差异，本研究以 Bray-Curtis 距离进行

限制性主坐标分析(CPCoA)。结果发现(图 2)，不

同生态位对细菌群落差异的解释度达 30.5%，真

菌群落达 24.4%，不同生态位决定了大部分微生

物菌群结构的差异。且根际微生物群落组成与根

内 及 根 表 间 差 异 为 第 一 主 坐 标 因 素 (83.13% ，

84.01%)，马缨杜鹃根际土壤与根表及根内之间微

生物群落组成差异更为明显。 

进一步比较马缨杜鹃根系细菌与真菌群落的

Bray-Curtis 距离(图 3)，结果发现，在马缨杜鹃根

系微生物群落根际-根表-根内三者之间，细菌群落

结构差异显著小于真菌群落结构差异，说明在马

缨杜鹃根系不同生态位之间真菌群落结构变化程

度大于细菌群落结构。 
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图 2.  限制性主坐标分析马缨杜鹃根际土壤、根表及根内组间细菌(A)和真菌(B)群落差异 

Figure 2.  The constrained principal co-ordinates analysis of bacteria (A) and fungi (B) between three ecological 
niches. NRS: Rhizosphere; NRP: Rhizoplane; NES: Endosphere. 
 

 
 

图 3.  Bray-Curtis 距离箱线图 

Figure 3. The boxplots of Bray-Curtis distance. *: 
P<0.05. 

 

2.3  比较分析马缨杜鹃根系微生物群落结构 

2.3.1  马缨杜鹃根系微生物群落结构：通过马缨

杜鹃根系微生物 16S rRNA V4 区测序结果分析，

马缨杜鹃根系共有 6381 个细菌 OTUs，其中根系

3 个生态位中共有 3768 个，且有 523 个 OTUs 只

存在于根际土中，723 个 OTUs 仅存在于根表中，

387 个 OTUs 只在根内(图 4-A)。马缨杜鹃根表单

独富集的细菌菌群数量最多。523 个 OTUs 中

24.75%属于变形菌门；723 个 OTUs 中 33.69%属

于变形菌门；387 个 OTUs 中 41.07%属于变形菌

门。马缨杜鹃从根际-根表-根内过程中，各生态位

独有的细菌菌群中变形菌门所占比例逐渐上升，

且根内独有菌群约一半是变形菌门细菌。马缨杜

鹃根系细菌分布于 41 个门 589 个属，其中 8 个门

的 相 对 丰 度 >1% 。 优 势 菌 门 为 变 形 菌 门

(Proteobacteria ， 39.64%±0.08 ， 69.47%±0.12 ，

77.34%±0.07) 、 酸 杆 菌 门 (Acidobacteria ，

34.10%±0.11，11.03%±0.04，9.18%±0.04)以及放

线菌门(Actinobacteria，10.19%±0.03，8.70%±0.02，

7.08%±0.01)，它们占整体细菌群落总丰度的 80%

以上。 

马缨杜鹃根际土壤与根表及根内细菌群落之

间具有显著差异，8 个细菌菌门相对丰度显著差异

图 4-B，且差异菌门相对丰度占根系细菌群落丰度

的 75%以上。其中相对丰度最高的变形菌门在马

缨杜鹃根内和根表中显著富集；而酸杆菌门的相

对丰度却显著下降，同时 Armatimonadetes、消化

螺旋菌门(Nitrospirae)等相对丰度也显著下降。 

马缨杜鹃根系真菌群落共聚类 2788 个 OTUs。

其中 3 个生态位共有 OTUs 为 1406 个；265 个

OTUs 只 存 在 于 根 际 土 壤 中 ， 其 中 子 囊 菌 门

(Ascomycota)占 53.21%，担子菌门(Basidiomycota) 
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图 4.  细菌群落结构差异分析(A) OTUs 韦恩图(B)相对丰度显著差异的 8 个细菌菌门分布 

Figure 4.  The difference of bacterial community. A: Venn analysis of OTUs; B: The distribution of 8 differential 
bacterial phyla in the root of Rhododendron delavayi.  

占 26.68%；363 个 OTUs 仅存在于根表中，其中

子囊菌门占 53.84%，担子菌门占 21.11%；根内中

独有 221 个 OTUs ，其中子囊菌门占 61.29%，担

子菌门占 23.48% (图 5-A)。马缨杜鹃从根际-根  

表-根内过程中，各生态位独有的真菌菌群主要都

是子囊菌门，且所占比例变化不大。同时马缨杜

鹃根表上所单独富集的真菌菌群数量也最多。 

马缨杜鹃根系真菌群落分布于 6 个门 390 个

属 ( 图 5-B) ， 其 中 优 势 菌 门 为 接 合 菌 门

(Zygomycota ， 21.58%±0.10 ， 43.67%±0.25 ，

46.76%±0.29) 、 担 子 菌 门 (46.38%±0.19 ，

31.92%±0.22 ， 30.78%±0.25) 、 子 囊 菌 门

(31.81%±0.20，23.68%±0.09，21.77%±0.06)，它们

占整体真菌群落总丰度的 99%以上。其中接合  

菌门(Zygomycota)在马缨杜鹃根内和根表中显著

富集。 

 

图 5.  真菌群落结构差异分析(A)OTUs 韦恩图(B)真菌菌门分布结构 

Figure 5.  The difference of fungal community. A: The venn analysis of OTUs; B: The distribution of the phyla of 
fungal community. 
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2.3.2  马缨杜鹃根系微生物差异菌属：马缨杜鹃

根系微生物群落组成十分丰富，包含 589 个属的

细菌和 390 个属的真菌，主要包含伯克氏菌属

(Burkholderia，5.95%±0.02，25.93%±0.18，24.71%± 

0.20)、假单胞菌属(Pseudomonas，2.13%±0.02，

18.19%±0.22，28.01%±0.23)、热酸菌属(Acidothermus，

4.17%±0.01，2.90%±0.01，2.47%±0.004)、伞状霉

属(Umbelopsis，1.20%±0.002，3.95%±0.02，3.89%± 

0.03)、毛霉菌属(Mucor，0.24%±0.002，2.16%±0.02，

4.08%±0.05)等。 

明 串 珠 菌 属 (Leuconostoc) 、 黄 单 胞 菌 属

(Xanthomonas)等 52 个细菌菌属以及 Harzia、薄孔

菌属(Antrodia)、羊肚菌属(Morchella)等 52 个真菌

菌属只富集分布于马缨杜鹃根表；噬几丁质属

(Chitinophaga)、索氏菌属(Thauera)等 28 个细菌菌

属 和 刺 盘 孢 属 (Colletotrichum) 、 笋 顶 孢 霉 属

(Acrostalagmus)等 26 个真菌菌属则只富集分布在

马 缨 杜 鹃 根 内 ； 而 气 球 菌 属 (Aerococcus) 、

Finegoldia 等 29 个细菌菌属和 Agaricus、Lectera

等 34 个真菌菌属在马缨杜鹃根部消失隔离(图 6)。 

马缨杜鹃根系 3 个生态位之间 25 个细菌菌属

和 10 个真菌菌属相对丰度存在显著差异(图 7)。12

个属的细菌从根际通过根表时，相对丰度显著下降；

且其中 Telmatobacter、蛭弧菌属 (Bdellovibrio)、

Bryobacter、Candidatus_Amoebophilus 等 10 个细菌

属从根际—根表—根内，其相对丰度逐渐降低。

同时酸杆菌门(Acidobacteria)内的 5 个显著差异菌

属均富集于根际，通过根表到根内都显著下降。

与此同时，13 个属的细菌却相对富集于马缨杜鹃

根 表 及 根 内 ； 其 中 Pseudoduganella 、 拟 杆 菌

(Bacteroides)、Cohnella、类芽孢杆菌(Paenibacillus)

以及诺卡氏菌属(Nocardia)5 个细菌菌属的相对丰

度呈逐渐上升。且厚壁菌门(Firmicutes)内的 4 个

显著差异菌属均富集于根表及根内。真菌菌属中，

Waitea、腐皮壳属(Diaporthe)、Fulgensia、拟盘多

毛孢属(Pestalotiopsis)以及 Laetinaevia 5 个真菌菌

属相对丰度也逐渐上升，且除 Waitea 外，它们均来

源于子囊菌门(Ascomycota)。马缨杜鹃根际与根表、

根内之间微生物菌群及丰度存在显著差异，马缨   

杜鹃根系对根系微生物群落具有较为明显的影响。 

 

 

图 6.  马缨杜鹃根系微生物菌属韦恩图 

Figure 6.  Venn analysis of root-microbiota of Rhododendron delavayi based on genus level. A: Bacteria; B: 
Fungi.  
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图 7.  马缨杜鹃根系差异微生物菌属 

Figure 7.  The heatmap of differential root-microbiota of Rhododendron delavayi. A: Bacteria; B: Fungi. 
 

2.4  马缨杜鹃根系差异微生物共变化网络分析 

网络分析被广泛应用于复杂微生物群落的探

究中。以上研究表明：在马缨杜鹃根系的不同生

态位中，微生物菌属分布及丰度差异显著。为进

一步探究马缨杜鹃根系微生态环境中微生物间的

相互作用，本研究通过对差异菌属两两间相关系

数的计算，构建共变化网络(图 8)。细菌和真菌间

存在明显互作：在微生物菌属共变化网络中，核

心菌属 Bryobacter 与三分之一的菌属(11 个)显著

相 关 ， Candidatus_Solibacter 、 诺 卡 式 菌 属

(Nocardia)与 10 个菌属显著相关，Rhizomicrobium

与 9 个显著相关，unidentified_Acidobacteria、

Telmatobacter 与 8 个显著相关；该 6 个网络核心

菌属共互作影响 8 个细菌菌属和 2 个真菌菌属。

我们推测认为在马缨杜鹃根系微生物群落共变化

网络中，Bryobacter、Candidatus_Solibacter 等 6 个

核心菌属具有重要调控作用，其对网络内微生物种

群影响范围大。Bryobacter 互作影响 11 个细菌菌属， 
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图 8.  马缨杜鹃根系差异微生物共变化网络图 

Figure 8.  The co-occurrence network of differential root-microbiota of Rhododendron delavayi. Degree: the 
number of microbial genus associated with other genus; Bacteria: black font; Fungi: blue font. 
 

其中与 Rhizomicrobium 、Candidatus_Solibacter 、

unidentified_Acidimicrobiales 等 8 个菌属正相关，

与诺卡氏菌属(Nocardia)、节杆菌属(Arthrobacter)

以及马赛菌属(Massilia)负相关。 

除 Waitea 外的 Stephanonectria、Laetinaevia、

Heydenia、Fulgensia、集壶菌属(Synchytrium)、拟

盘多毛孢属(Pestalotiopsis)、腐皮壳属(Diaporthe)、

枝孢菌属(Cladosporium)等 8 个差异真菌菌属与细

菌菌属间，均存在显著相关性。表明马缨杜鹃根

系细菌、真菌菌属间存在相互协同或竞争作用。

Waitea 与集壶菌属(Synchytrium)显著正相关。真菌

菌 属 枝 孢 菌 属 (Cladosporium) 、 拟 盘 多 毛 孢 属

(Pestalotiopsis)、Heydenia 和腐皮壳属(Diaporthe)

之间显著正相关，且与芽孢杆菌(Bacillus)、诺卡

式菌属(Nocardia)、类芽孢杆菌(Paenibacillus)等细

菌菌属显著正相关，与蛭弧菌属(Bdellovibrio)、

unidentified_CWT_CU03-E12 等细菌菌属显著负

相关。此外，组织胞浆菌属(Histoplasma)和拟杆菌

属(Bacteroides)和其他菌属均不存在显著相关性。 

该共变化网络分析表明，在马缨杜鹃根系生

态位的变化过程中，细菌和真菌间存在明显互作。 

3  讨论 

植物根际是植物-微生物互作的重要生境场

所。根际微生物群落的集体基因组被称为植物的

“第二基因组”，对植物的健康起着至关重要的作

用[11]。在此微生态区域，微生物更易受到植物种

类、土壤类型、植物生长阶段等多因素的影响，

且该区域的微生物种类繁多，数量巨大，表现出

明显的根际效应[16]。根系分泌物是植物-根际微生

物间互作的重要媒介。不同的植物种类分泌不同

的根系分泌物，这会对微生物群落的物种特异性

转移以及土壤微生物多样性产生影响[17]。本研究
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对马缨杜鹃根系 3 个生态位微生物群落进行研究

发现：马缨杜鹃根系对细菌群落多样性有一定的

抑制作用，根际土壤细菌群落 α-多样性显著高于

根表及根内，而对真菌群落多样性影响不明显。

在根际、根表、根内，不同生态位决定了大部分

菌群结构的差异，同时生态位对真菌和细菌群落

的影响是有差异的[18]，且在马缨杜鹃根系中对真

菌组成的影响大于细菌的。 

目前研究发现变形菌门和放线菌门在大茴香[19]、

草莓[20]、锦鸡儿[21]、葡萄[22]等植物根际微生物群

落中都为优势菌门，而在马缨杜鹃根系微生物群

落中变形菌门、酸杆菌门以及放线菌门为优势菌

门；我们推测马缨杜鹃根际微生物群落中的酸杆

菌门占据优势菌群和马缨杜鹃的根系酸性生长环

境可能有关，因此马缨杜鹃根际选择富集了较高

丰度的酸杆菌门菌群。研究表明子囊菌门在枸杞[23]、

土豆[24]根际真菌中均为优势类群；而马缨杜鹃根

际真菌群落中优势类群为担子菌门和子囊菌门，

可能与马缨杜鹃能分离具有的菌根密切相关。同

时目前研究也表明不同物种、不同基因型等对植

物根系微生物群落均产生不同程度的影响[25]，且

这个差异和植物自身的遗传背景及物质代谢过程

等密切相关。在本研究中发现，马缨杜鹃根系微

生物随着生态位的变化，一些种群表现出显著的

差异。其中植物益生菌芽孢杆菌[26] (Bacillus)和类

芽孢杆菌(Paenibacillus)[27]在马缨杜鹃根表及根内

显著富集；具有固氮作用的 Rhizomicrobium[28]在

马 缨 杜 鹃 的 根 际 内 显 著 富 集 。 并 且 固 氮 菌 属

Rhizomicrobium 是根系微生物共生网络中的核心

菌群，其在根系生态位之间与较多的菌群互作，

积极参与微生物网络的调控作用，对马缨杜鹃的

根系生长发育具有十分重要的地位。 

本研究从宏基因组出发，扩增研究微生物群，

采用高通量测序技术，以新的视角全面探究马缨

杜鹃根系微生物的群落结构。比较分析了马缨杜

鹃根系微生物群落多样性变化，获得了 3 个生态

位微生物群落组成差异等信息；同时，共变化网

络揭示出马缨杜鹃根系生态位之间，变化微生物

间存在显著的相互作用。共变化网络分析使人们

对土壤微生物群落物种间的相互作用有了新的

认识，促进了微生物种群生态位空间的进一步理

解[29–30]。本研究不仅对马缨杜鹃根系细菌群落进

行了探究，还对真菌群落结构也作了分析，较之

前的研究更为全面。所得结果为后续杜鹃根系微

生物的研究奠定了良好的基础，但这些变化种群

可能具有的功能仍为今后研究中亟待解决的问

题。同时本研究主要集中关注与马缨杜鹃根系对

微生物群落结构的影响及微生物群落间的相互作

用，缺少土壤因子与根际微生物群落的研究，所

以要更全面、深刻解析马缨杜鹃根系微生物群落

的结构变化应进一步加入土壤因子及外周土壤微

生物与根系微生物之间的关系。 
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Structure and composition variation of the root-microbiota of 
Rhododendron delavayi 

Min Fang, Xiaorong Xu, Ming Tang, Jing Tang* 
Key Laboratory of State Forestry Administration on Biodiversity Conservation in Karst Mountainous Areas of Southwestern 
China, College of Life Sciences, Guizhou Normal University, Guiyang 550001, Guizhou Province, China 

Abstract: [Objective] The aim of this study was to understand the structure variation and assembly of root- 

microbiota of wild Rhododendron delavay. The spatial resolution of the study distinguished three niches of 

Rhododendron delavayi root, the endosphere, rhizoplane, and rhizosphere. Here we compared the microbial 

community structure and composition variation between the three niches. [Methods] A detailed characterization of 

the root-microbiota of the Rhododendron delavayi by deep sequencing, using 16S rRNA V4 and ITS1 regions of 

microorganisms. The diversity and composition of microbial community from three niches were compared. In 

addition, we discussed the relationship between differential microbial genera based on co-occurrence network. 

[Results] In the constrained unconstrained principal coordinate analyses of Bray-Curtis distances between samples, 

microbial communities vary significantly between three niches. Moreover, the separation of root-microbiota from 

rhizosphere to rhizoplane is larger. The bacterial α-diversity between three niches is considered as statistically 

significant difference. 41 bacterial phyla and 6 fungal phyla abundance in the root-microbiota. The dominant 

bacterial phyla included Proteobacteria, Acidobacteria and Actinobacteria, which occupied more than 80% of the 

total abundance of bacterial communities. The dominant fungal phyla included Zygomycota, Basidiomycota and 

Ascomycota, which account for more than 99% of the total abundance of fungal communities. 589 bacterial genera 

and 390 fungal genera abundance in the root-microbiota. Moreover, the abundance of 25 bacterial and 10 fungal 

genera varied between three niches. Furthermore, analyzing the co-occurrence network of the differential genera 

showed the interaction between fungi and bacteria in the root-microbiota. Eight differential fungi was significantly 

correlated to differential bacteria, except Waitea. As the core genera in the co-occurrence network, Bryobacter, 

Nocardia, Rhizomicrobium and Telmatobacter played a very important regulation. [Conclusion] Dynamic changes 

observed during root-microbiota, as well as compositions of three niches, support a hypothesis for root microbiome 

assembly correlated with the root. At the same time, co-occurrence network analysis revealed bacteria and fungi 

interacted with each other among the three niches. 

Keywords: root-microbiota, Rhododendron delavayi, niches, differential microbial genera, co-occurrence network 
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