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摘要：【目的】茶树叶片内生真菌长期与茶树协同进化，互利共生，在生物和非生物胁迫的生态系统中

对茶树起着重要的保护作用，其群落结构组成相对稳定，但在外界因素的影响下，也会发生一定的变化。

然而，关于生物胁迫对茶树叶片内生真菌群落结构的影响还缺乏系统的研究。因此，对生物胁迫下叶片

内生真菌群落结构的多样性研究具有重要意义。【方法】本研究采用高通量测序技术，测序了茶轮斑病

发病茶树叶片和健康茶树叶片的内生真菌 ITS rRNA 基因的 ITS1 区序列，对比分析了内生真菌的多样

性和群落结构组成。【结果】结果表明，发病组叶片的内生真菌多样性和物种丰度均低于健康组。在门

分类水平上，2 组样本的优势菌群均为子囊菌门(Ascomycota)，在属分类水平上，发病组的优势菌群为

炭 疽 菌 属 (Colletotrichum) 和 假 拟 盘 多 毛 孢 属 (Pseudopestalotiopsis) ， 而 健 康 组 的 优 势 菌 为 枝 孢 属

(Cladosporium)。此外，2 组样本内生真菌在群落结构组成上也有显著差异，发病组中假拟盘多毛孢属

(Pseudopestalotiopsis)、炭疽菌属(Colletotrichum)和节菱孢属(Arthrinium)的相对丰度显著高于健康组，健

康组中被孢霉属(Mortierella)、曲霉属(Aspergillus)、织球壳菌属(Plectosphaerella)、Lectera、葡孢霉属

(Botryotrichum)、青霉菌属(Penicillium)、赤霉属(Gibberella)、毛壳菌属(Chaetomium)、Lulwoana 和轮枝

孢属(Verticillium)的相对丰度显著高于发病组。【结论】综上，茶轮斑病的发生改变了茶树叶片内生真

菌的群落结构，使少数物种优势生长。通过研究，明确了真菌病害对茶叶内生真菌群落结构的影响，为

病菌的致病机理研究奠定基础，为茶树病害防治提供理论依据。 
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植物内生真菌(plant endophytic fungi)是指那

些在其生活史的一定阶段或全部阶段生活于健康

植物各种组织和器官内部的真菌[1–2]。在长期协同

进化过程中，与植物形成互利共生的关系，是植

物微生态系统的重要组成部分[3]。在生物或非生物

胁迫因素的生态系统中，内生真菌起着重要的生

态学作用[4]。已有研究发现许多内生真菌与宿主植

物 的 抗 病 、 抗 虫 和 抗 旱 性 等 有 关 [5–6] 。 茶 树

(Camellia sinensis)是中国重要的经济作物，在长期

生长过程中，已形成独特的内生真菌群。已有研

究表明，茶树内生真菌之间可以体现共生、拮抗

和寄生 3 种不同类型的相互作用关系[7–9]。无论是

共生、拮抗还是寄生作用，内生真菌之间最终会

形成某种平衡关系，从而使茶树体内形成比较稳

定的内生菌体系，这种协同作用可以提供对茶树

的保护作用[9]。然而，随着茶树的生长，在外界条

件变化或受到非生物和生物因素胁迫时，这种平

衡会受到破坏，可能表现为某些菌群的优势生长，

内生真菌菌群的分布就会发生改变。 

茶轮斑病(tea grey blight)是一种重要的茶树

叶 片 病 害 ， 其 病 原 菌 为 真 菌 拟 盘 多 毛 孢 属

(Pestalotiopsis sp.)[10]，病原菌常常从叶尖或者叶缘

开始侵染，随后形成病斑造成叶片组织坏死[11]。

这种病菌的侵入对茶树造成的生物胁迫，可能会

导致某些菌群优势生长，破坏茶树叶片内生真菌

的平衡体系。有研究表明[12]，内生真菌可通过代

谢产物对其他植入茶叶的微生物产生共生、偏共

生或抑制作用的影响，而有些真菌又能通过重寄

生的关系，影响寄主内生真菌的生长，改变内生

真菌的菌群分布。目前，关于茶树内生真菌分离

鉴定的研究很多[13–16]，但大多仅限于用传统分离

培养的方法，获得少数可培养的内生真菌，对其

抗病、抗虫、抗旱等功能进行研究，利用高通量

测序的方法对茶叶内生真菌群落结构组成的系统

研究尚少见报道。本研究采用高通量测序法，对

健康茶树叶片和茶轮斑病发病茶树的未病叶片内

生真菌基因组进行测序，比较分析两者的内生真

菌群落结构组成，以初步明确茶叶内生真菌的核

心菌群分布，探索病原真菌侵染对茶树叶片内生

真菌群落结构的影响，初步建立一种内生真菌协

防关系，并将这种关系运用于茶叶的病害防治中，

为茶树病害防治提供理论依据，同时为病菌的致

病机理研究奠定基础。 

1  材料和方法 

1.1  样品采集及处理 

茶叶样本于 2019 年 8 月采自于云南省普洱市

整碗村(22°75′41.2″N, 100°87′78.7″E)祖祥高山有

机茶园基地。基地平均海拔 1304.9 m，年平均气

温 17.80 °C，年降水量 1330.00 mm，茶树品种为

云抗 10 号。每年的 8 月为茶树轮斑病发病的高峰

期。发病特点是同一地块相同品种的茶树，有的

茶树容易发病，有的茶树不发病。本实验选择具

有以上特点的不同位置的茶园 6 块(6 个重复)，在

同一地块分别采集茶轮斑病发病茶树的未病叶片

和健康茶树的叶片 2 组样本，发病组命名为 YNB，

健康组命名为 YNJ，每组 6 个重复样本，共 12 个

样本(图 1)。采样方法为 5 点取样法，每个样本由

5 个子样本混合而成。所有样本均采自茶树修剪台

面上的老叶片。采集后的样品带回实验室，用 75%

酒精浸泡 1 min，无菌水冲洗 3 次，再用 5% (有效

氯)次氯酸钠表面消毒 5 min，无菌水冲洗 3 次，

在无菌操作台风干后–80 °C 保存备用[17]。 
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图 1.  茶轮斑病发病茶树(A)与健康茶树(B)图片 

Figure 1.  Pictures of diseased (A) and healthy tea tree leaves (B). 

 
1.2  试剂材料 

PowerSoil® DNA Isolation Kit 试剂盒(深圳市

安必胜科技有限公司，12855-50)，AxyPrep DNA 

凝胶回收试剂盒(AXYGEN 公司)，PCR 扩增酶

KOD FX Neo (TOYOBO)，50 mL 冻存管，液氮。  

1.3  仪器设备 

PowerLyzer™ 24 Bench Top Bead-Based 

Homogenizer 珠磨研磨设备(深圳市安必胜科技有

限公司)，Vortex-Genie®2 涡旋仪(MO BIO 货号

13111-V-220)，微型离心机(TIANGEN 型号 1795)，

振荡器(SI 型号 G560E)，96 well PCR 仪(AB 型号

9002) ， 24 孔 离 心 机 (Eppendorf 型 号

5424EQ766751)。 

1.4  总 DNA 提取 

表面消毒处理后的叶片样本采用 PowerLyzer™ 

24 Bench Top Bead-Based Homogenizer 珠磨研磨

设备(深圳市安必胜科技有限公司)进行研磨，采用

微生物通用试剂盒 PowerSoil® DNA Isolation Kit 

(深圳市安必胜科技有限公司，12855-50)，按生产

商提供的步骤快速提取内生真菌基因组 DNA，用

1%琼脂糖凝胶电泳检测 DNA 提取质量。 

1.5  ITS rDNA 序列扩增及测序 

将提取的总 DNA 作为模板，以 ITS1 (5′-CTTG 

GTCATTTAGAGGAAGTAA-3′)和 ITS4 (5′-GCTGC 

GTTCTTCATCGATGC-3′)为引物对真菌 ITS1 区

域进行扩增[18]。PCR 扩增体系为(50 μL)：模板

DNA 40–60 ng/5 μL，Vn F (10 μmol/L) 1.5 μL，Vn 

R (10 μmol/L) 1.5 μL，KOD FX Neo (ToYoBo)    

1 μL，KOD FX Neo Buffer (2×) 25 μL，2 mmol/L 

dNTPs 10 μL，ddH2O 补至总体积 50 μL。PCR 反

应条件为：95 °C 5 min；95 °C 1 min，50 °C 1 min，

72 °C 1 min，35 个循环；72 °C 7 min。反应产物

用 1%琼脂糖凝胶电泳检测。PCR 扩增及测序工作

由上海百趣生物医学科技有限公司完成，测序平

台为 HiSeq 2500 平台。 

1.6  数据分析 

用 FLASH v1.2.7 软件拼接双端测序序列，用

Trimmomatic v0.33 软件过滤 Raw Tags，用 Usearch

软件对相似度在 97%水平下的 Tags 进行聚类、获

得 OTU (operational taxonomic units)， 并 基 于

UNITE (真菌)分类学数据库对 OTU 进行分类学注

释。利用 QIIME 软件生成不同分类水平的物种丰
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度表，利用 R 语言工具绘制成样品各分类学水平

下的群落结构。用 Mothur (version v.1.30)软件评

估样品的 Alpha 多样性指数。用 QIIME 软件进行

Beta 多样性分析。用 Metastats 软件对组间的物种

丰度数据进行 T 检验，比较组间微生物的显著性

差异。用 SparCC 算法进行相关分析，筛选相关性

大于 0.1 且 P 值小于 0.05 的数据组，基于 python

绘制共表达分析网络图，呈现物种间的相关性。 

2  结果和分析 

2.1  基因序列分析 

2.1.1  测序序列特征：对 12 个样本内生真菌的

ITS1 区进行测序，共得到高质量质控序列 874234

条，平均长度 246 bp，对所有序列在 97%的相似

度水平下进行聚类，共获得 942 个 OTU (表 1)。

将 OTU 的代表序列与微生物参考数据库进行比对

注释，得到每个 OTU 对应的物种分类信息，统计 

为 9 个门、25 个纲、60 个目、120 个科、190 个

属，由于大部分 OTU 只能鉴定到属分类水平，因

此，在种分类水平上只注释了 153 个种。 

两组样本测序序列稀释曲线如图 2 所示，由

图可知，随着测序得到的序列条数增加，曲线首 
 

表 1.  茶树叶片样品信息和微生物序列丰度 

Table 1.  Information and sequence abundance of tea 
leaf samples  

Sample ID Effective tags Avg len/bp OTU 

YNB1 77092 249 286 

YNB2 77198 250 242 

YNB3 76646 251 592 

YNB4 76472 253 593 

YNB5 75556 272 238 

YNB6 76714 257 287 

YNJ1 74834 243 270 

YNJ2 51491 234 285 

YNJ3 63299 228 606 

YNJ4 74827 242 550 

YNJ5 75036 238 618 

YNJ6 75069 239 589 

Total 874234 246 942 
 

 

 
 

图 2.  茶树叶片内生真菌稀释曲线 

Figure 2.  Rarefaction curve of endophytic fungi of tea leaves. 
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先急剧上升，而后分为 2 组先后趋于平缓，表明 2

组样本的测序量都足够反映其微生物的多样性。

此外，YNB 的 6 个样本曲线聚在一组，YNJ 的 6

个样本曲线聚在另外一组。趋于平缓时 YNJ 组测

序到的 OUT 为 500–600，而 YNB 组为 200–280，

说明 YNJ 组的 OTU 数量及多样性明显高于 YNB。 

2.1.2  OTU 聚类分析：2 组样本的 OTU 数量及相

似性分析如图 3 所示，重叠部分表示 2 组样品中

共有的 OTU 数(物种)，共有 513 个 OTU。没有重

叠的部分表示 2 组样品中各自特有的物种。YNJ

组共有 867 个物种，特有物种 354 个，YNB 组共

有 588 个物种，特有物种 75 个。结果显示，YNB

组无论是物种总数还是特有物种的数量都显著低于

YNJ 组，说明 YNB 组的物种多样性显著低于 YNJ。 

2.2  Alpha 多样性分析 

对 2 组样本的 Alpha 多样性指数 ACE、Chao1、

Shannon、Simpson 分析如图 4 所示。图 4-A–C 显

示，YNB 组的 ACE、Chao1、Shannon 指数均显

著低于 YNJ (P<0.01)，图 4-D 显示，YNB 的

Simpson 指数极显著高于 YNJ。Chao1 和 ACE 指

数衡量物种的丰度，Shannon 和 Simpson 指数衡量

物种多样性。且 ACE、Chao1、Shannon 指数越高，

Simpson 指数越低，说明样本的多样性和丰度越

高，反之亦然。因此，以上结果表明 YNB 组的内

生真菌无论是丰度还是多样性均显著低于 YNJ。

由此可知，茶轮斑病的发生降低了茶叶内生真菌

的丰度和多样性。 

 

 
 

图 3.  茶树叶片内生真菌 OTU 韦恩图 

Figure 3.  Venn diagrams of endophytic fungi OTUs 
of tea leaves.  

 

 
 

图 4.  茶树叶片内生菌多样性指数 

Figure 4.  Alpha diversity index of endophytic fungi of tea leaves. A, B, C, D represent ACE, Chao1, Shannon and 
Simpson analysis, respectively. *: P<0.05; **: P<0.01. 
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2.3  样品微生物群落组成分析 

利用 QIIME 软件对 2 组样本获得的 OTU 在

不同分类水平上进行注释分类，丰度前 10 的物种

分布如图 5 所示。由图可知，在门分类水平(图 5-A)

上 ， 丰 度 最 高 的 前 10 个 门 是 子 囊 菌 门

(Ascomycota)、担子菌门(Basidiomycota)、被孢霉

门(Mortierellomycota)、球囊菌门(Glomeromycota)、

油 壶 菌 门 (Olpidiomycota) 、 罗 兹 菌 门

(Rozellomycota)、壶菌门(Chytridiomycota)、捕虫

霉门(Zoopagomycota)、隐真菌门(Aphelidiomycota)

和 未 分 类 类 群 。 其 中 子 囊 菌 门 (Ascomycota)在

YNB 和 YNJ 中的相对丰度均较高，分别占总序

列的 58.60%和 56.93%，是茶树叶片内生真菌的

优势门。 

科分类水平(图 5-B)上，2 组样本中丰度前 10

的 物 种 是 Sporocadaceae 、 小 丛 壳 科

(Glomerellaceae)、枝孢霉科(Cladosporiaceae)、丛

赤壳科(Nectriaceae)、Trichosphaeriaceae、中国毛

壳 菌 科 (Chaetomiaceae) 、 小 不 整 球 壳 科

(Plectosphaerellaceae)、曲霉科(Aspergillaceae)、

被 孢 霉 科 (Mortierellaceae) 、 角 担 菌 科

(Ceratobasidiaceae)和未分类类群。YNB 组中，丰 

度 较 高 的 是 Sporocadaceae 、 小 丛 壳 科

(Glomerellaceae)、枝孢霉科(Cladosporiaceae)，分

别占总序列的 19.81%、19.08%和 6.01%。YNJ 组

中 ， 丰 度 较 高 的 是 Sporocadaceae 、 小 丛 壳 科

(Glomerellaceae) ， 分 别 占 总 序 列 的 6.92% 和

7.33%，其余类群丰度差异不显著。 Sporocadaceae

和小丛壳科(Glomerellaceae)同为 YNB 和 YNJ 的

优势类群，但在两组中的相对丰度差异显著。 

属分类水平(图 5-C)上，2 组样本中丰度前 10

的物种是炭疽菌属(Colletotrichum)、假拟盘多毛孢

属(Pseudopestalotiopsis)、枝孢属(Cladosporium)、

黑孢霉属(Nigrospora)、被孢霉属(Mortierella)、  

亡革菌属(Thanatephorus)、曲霉属(Aspergillus)、

节菱孢属(Arthrinium)、轮枝孢属(Verticillium)、

Plectosphaerella 和未分类类群。YNB 组中，    

炭 疽 菌 属 (Colletotrichum)和 假 拟 盘 多 毛 孢 属  
 

 
 

图 5.  不同分类水平菌群分布柱状图 

Figure 5.  Histogram of flora distribution at different taxonomic levels. A, B, C represent the flora distribution 
map of phylum, family and genus, respectively. 
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(Pseudopestalotiopsis)为优势菌群，分别占总序列的

19.07%和 15.81%。YNJ 组中，枝孢属(Cladosporium)

为优势菌群，占总序列的 7.33%。 

2.4  Beta 多样性分析 

使用 QIIME 软件对样本进行 Beta 多样性分

析，比较 2 组样本在物种多样性方面存在的差异，

结果如图 6 所示。由图可知，12 个样本分为两大

分支，YNB 组的 6 个重复样本聚为一个大支，YNJ

组的 6 个重复样本聚为另一个大支，结果显示，

样本组间聚类明显，说明茶轮斑病的发生改变了

茶树叶片内生真菌的群落结构组成。 

对样本进行距离矩阵主成分分析，得到主坐

标分析(PCA)三维图如图 7 所示。由图可知，PC1、

PC2 和 PC3 的贡献率分别为 67.18%、19.38%和

5.85%。12 个样本大概分成了 2 个分布区，YNB

组的 6 个样本聚在一个区，样本间的距离较小，

说明 YNB 组中样本微生物群落的组成结构相似。

而 YNJ 组的 6 个样本聚在另一个区，样本间的距

离稍大，说明 YNJ 组中的样本微生物群落的组成 

 

 
 

图 6  茶树叶片样本 UPGMA 聚类树 

Figure 6.  The UPGMA clustering tree of tea leaves.  

 

 
图 7.  茶树叶片内生真菌群落结构的三维主坐标分析 

Figure 7.  3D principal component analysis of 
endophytic fungi community structure of tea leaves.  

 
结构有一定差异。主成分分析结果进一步说明发

病组叶片和健康组叶片的内生真菌的群落结构组

成有显著差异。 

2.5  组间显著差异微生物分析 

对发病组和健康组样本的差异物种进行秩和

检验，比较 2 组间物种差异的显著性，结果如图 8

所示。在门分类水平上(图 8-A)，YNB 与 YNJ2 组

样本在被孢霉门 (Mortierellomycota)、球囊菌门

(Glomeromycota)、油壶菌门(Olpidiomycota)、罗兹

菌门(Rozellomycota)和壶菌门(Chytridiomycota)上

有显著差异(P<0.05)，其中，在 YNJ 组中所占相

对丰度比列分别为 2.10%、0.44%、0.11%、0.05%、

0.03%、在 YNB 组中所占相对丰度比列分别为

0.23%、0.02%、0.0002%、0%和 0.0038%，各门

在 YNJ 中的比例显著高于 YNB。 

在科分类水平上(图 8-B)，Sporocadaceae、小

丛 壳 科 (Glomerellaceae) 、 枝 孢 霉 科

(Cladosporiaceae)在 YNB 组中比例显著高于 YNJ 
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图 8.  不同分类水平的组间差异微生物秩和检验(P＜0.05) 

Figure 8.  Wilcoxon rank-sum test on different taxonomic levels of differential microorganisms between groups. A, 
B, C represent the different flora of phylum, family and genus, respectively. 
 
 
 
 
 
 
 

组(P<0.05)，各科在 YNB 中所占比例为 19.74%、

19.07%和 5.99%，在 YNJ 中所占比列为 6.57%、

7.01%和 3.17%。毛球壳科(Lasiosphaeriaceae)、曲

霉科(Aspergillaceae)、被孢霉科(Mortierellaceae)、

小不整球壳科 (Plectosphaerellaceae)、毛壳菌科

(Chaetomiaceae)和丛赤壳科(Nectriaceae)在 YNB

组中比例显著低于 YNJ 组(P＜0.05)，各科在 YNB

中所占相对丰度依次为 0.07%、0.33%、0.23%、

0.33%、0.15%和 0.15%，在 YNJ 中所占相对丰度

比列依次为 1.78%、2.16%、2.07%、2.62%、3.19%

和 4.87%。 

在属分类水平上(图 8-C)，假拟盘多毛孢属

(Pseudopestalotiopsis)、炭疽菌属(Colletotrichum)

和节菱孢属(Arthrinium)在 YNB 中所占的相对丰

度比例显著高于 YNJ (P<0.05)，在 YNB 中的比例

分别是 15.75%、19.07%和 0.91%，在 YNJ 中的比

例 分 别 为 1.52% 、 7.01% 和 0.11% 。 被 孢 霉 属

(Mortierella) 、 曲 霉 属 (Aspergillus) 、

Plectosphaerella、Lectera、Botryotrichum、青霉菌

属 (Penicillium)、赤霉属 (Gibberella)、毛壳菌属

(Chaetomium)、Lulwoana 和轮枝孢属(Verticillium)

在 YNJ 中所占的相对丰度比列显著高于 YNB 

(P<0.05)，在 YNJ 中的比例分别为 2.01%、1.24%、

0.93%、0.78%、0.78%、0.76%、0.63%、0.58%、

0.54%和 0.73%，在 YNB 中的比例分别是 0.22%、

0.29%、0.03%、0.01%、0.01%、0.04%、0.0028%、

0.03%、0.01%和 0.24%。 

2.6  物种间相关性分析 

对样本中的物种进行相关性分析，属分类水

平上丰度最高的前 80 个属物种相关性如图 9 所

示。由图可知，在叶片内生真菌中，丰度最高的属

是炭疽菌属(Colletotrichum)，其次为假拟盘多毛孢 
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图 9.  属分类水平各物种间的相关性网络图 

Figure 9.  Correlation network of species at genus level. Circle represents species, circle size represents abundance, 
line represents correlation between two species, line thickness represents correlation strength, line color: orange 
represents positive correlation, green represents negative correlation. 
 
 

属 (Pseudopestalotiopsis) ， 然 后 是 枝 孢 属

(Cladosporium)和黑孢霉属(Nigrospora)，且它们之

间呈现出较强的正相关关系。此外，在丰度较高

的前 80 个属之间，大部分属之间都为正相关的关

系，只有枝孢属(Cladosporium)和极少数的几个属

之间表现出负相关的关系。 

3  讨论 

茶叶内生真菌的核心菌群相对较固定，但受

到不同因素的影响，菌群的丰度和数量会存在一

些差异和变化。内生真菌和茶树长期共生，协同

进化，他们之间的互作关系受茶树所含化学成分

变化的影响。因此，不同茶树品种[7,16,19]、组织器

官 [9,20]、生长季节 [20–21]、地理位置[22–23]和生长状  

态 [24–25]下的内生真菌群落结构也存在一定的差

异。本研究采用高通量测序技术对健康茶叶和茶

轮斑病菌感染茶树的未病茶叶内生真菌基因组进

行检测，对内生真菌群落多样性进行分析。 

通过研究发现，发病组和健康组茶叶内生真

菌群落多样性和结构组成都有显著差异。在物种

多样性方面，YNJ 组的物种丰度和多样性均显著

高于 YNB。在群落结构方面，YNB 组中假拟盘多

毛孢属、炭疽菌属和节菱孢属的相对丰度显著较 

高，而 YNJ 中被孢霉属、曲霉属、Plectosphaerella、

Lectera、Botryotrichum、青霉菌属、赤霉属、毛

壳菌属、Lulwoana 和轮枝孢属的相对丰度显著较
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高，相对于发病组，健康组内生真菌具有更丰富

的物种多样性。正如张丽娜[26]描述的那样，内生

菌群落的多样性及丰富度不仅体现了群落发育的

阶段和稳定性，还体现了群落的生境特征，群落

的演变过程中多样性和丰富度指数越高，群落的

稳定性越好。由于微生物之间的拮抗排斥等相互

作用，不利于病原菌发展成为优势种，从而不利

于病害的发生。在优势菌方面也表现出了显著的

差异，YNB 组的优势菌群为炭疽菌属和拟盘多毛

孢属，而 YNJ 组的优势菌为枝孢属。健康组茶叶

中的优势菌群与汪立群等[16]、季爱兵[3]从普洱茶

叶中分离到的优势菌一致。综上，茶轮斑病的发

生改变了茶叶内生真菌的群落结构，使少数物种

优势生长。这一结果与张丽娜[26]的研究结果一致，

她对灰斑病山茶叶内生真菌的群落结构研究也得

到了同样的结论。在生态学作用上，优势菌群对

整个群落结构具有控制性的影响。茶树轮斑病病

原菌假拟盘多毛孢属(Pseudopestalotiopsis)在健康

茶叶和发病茶叶中都有分布，但在健康组中的数

量较少，在发病组中为优势菌群，说明病原菌要

导致病害的发生，必须在寄主植物上定植成为优

势菌群。通过微生物之间的相关性分析发现，炭

疽菌属、假拟盘多毛孢属和枝孢属之间存在很强

的正相关，这与戴清良[9]的研究结果相吻合，戴清

良将炭疽菌与拟盘多孢菌混合发酵培养形成的菌

丝球比单独发酵大，同时产生的孢子更多。由此

我们推断，可能发病组茶叶中病原菌假拟盘多孢属

菌群增加，促进了炭疽菌属真菌的生长，而由于营

养竞争和生态位的竞争作用[8]，抑制了与其负相关

菌群的生长，从而导致发病组茶叶内生真菌群落结

构的改变。通过研究，明确了发病茶叶内生真菌的

菌落结构组成，可为致病机理的研究提供借鉴。 

植物内生菌是个潜在的微生物新资源，具有

重要的农业生产应用潜力。内生菌对外源微生物

感染有抑制作用，还可诱导寄主植物的抗性表达。

经研究发现，茶树内生青霉菌对茶轮斑病菌和茶

云纹叶枯病菌具很强的抑制作用[7]；内生淡紫拟青

霉 FHM 发酵液对茶芽枯病菌、茶轮斑病菌和茶炭

疽病菌等茶树病原真菌有抑制作用[27]；内生炭疽

菌能诱导茶叶细胞产生抗性反应等[9]。据此，我们

可有针对性地从茶树叶片中提取具有生防作用的

菌株，利用其特定的生防功能，开发生防菌制剂，

对茶树病害进行靶向防治。此外，还可利用内生

菌的固氮、促生长以及对污染土壤的生物修复作

用发展农业，以减少化肥和化学药剂的使用，为

全球农业的可持续发展作出贡献。 

4  结论 

本研究对健康茶叶和发病茶叶的 12 份样本以

ITS rRNA 基因序列分析法进行内生真菌群落多

样性研究发现，发病组的内生真菌菌群丰度和多

样性均低于健康组，2 组样本的内生真菌群落结构

也有显著性差异，YNB 组的优势属为炭疽菌属和

假拟盘多毛孢属，YNJ 的优势属为枝孢属，综上，

YNB 组的内生真菌多样性低，物种的分布不均匀，

表现为少数物种的优势生长。而 YNJ 组中，内生

真菌的多样性高，物种的分布较均匀，叶片内生

菌之间的平衡关系相对较稳定，因而表现为健康

生长。通过研究，明确了真菌病害对茶叶内生真

菌群落结构的影响作用，为病原菌的致病机理研

究提供借鉴，为茶树病害防治提供理论依据。 
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Effects of tea grey blight on the community structure of 
endophytic fungi in tea leaves 

Qiaomei Wang1,2,3, Liang Yan2,3, Xianqi Hu1*, Wenshu Peng2,3, Ruijuan Yang2,3,4,  
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Abstract: [Objective] Coevolution and mutualism have existed between endophytic fungi and tea plants for a long 

time. They play an important protective role in the ecosystem of biotic and abiotic stress. Their community 

structure composition is relatively stable and has certain changes under the influence of external factors, but the 

effect of biotic stress on endophytic fungi community structure of tea leaves is still lack of systematic research. 

Therefore, it is necessary to study the diversity of endophytic fungi community structure under biotic stress. 

[Methods] We sequenced the ITS1 region of ITS rRNA genes of endophytic fungi in tea leaves of the diseased 

group and healthy group by high-throughput sequencing technology, and the microbiota composition and diversity 

were compared and analyzed. [Results] The results showed that the diseased group had lower endophytic fungal 

diversity and microbial community richness than those of the healthy group. At the phylum level, Ascomycota was 

dominant in both of them. At the genus level, Colletotrichum and Pseudopestalotiopsis were dominant in diseased 

group samples, Cladosporium was dominant in healthy group samples. In addition, there were significant 

differences in community structure composition of endophytic fungi between the two groups. The relative 

abundance of Pseudopestalotiopsis, Colletotrichum and Arthrinium in diseased group was significantly higher than 

that of the healthy group. However, the relative abundance of Mortierella, Aspergillus, Plectosphaerella, Lectera, 

Botryotrichum, Penicillium, Gibberella, Chaetomium, Lulwoana and Verticillium in diseased group were 

significantly lower than that of the healthy group. [Conclusion] The occurrence of tea grey blight changed the 

community structure of endophytic fungi in tea leaves and made a few species grow preferentially. These results 

provide insights into the effect of fungal diseases on the endophytic fungal community structure of tea leaves, and 

also lay the foundation for the pathogenic mechanism of the pathogen and provide the theoretical basis for the 

prevention and control of tea plant diseases. 
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