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摘  要：【背景】叶际微生物群落构建研究对于厘清其多样性的形成和维持机制具有重要意义，但

研究进展缓慢。【目的】探究园林植物叶际微生物群落的构建过程及决定叶际微生物群落构建过程

的主要因素。【方法】在大理苍山国家自然保护区下沿，选择 50 m 半径范围内的 3 种园林植物，采

集同一朝向的 3 种不同大小叶片，基于高通量测序技术和群落构建理论模型，分别分析了整体微

生物、不同植物种类、不同叶片大小和不同微生物类群的叶际微生物群落构建过程。【结果】整体

叶际微生物群落、不同植物种类和不同大小叶片上的叶际微生物群落构建过程相似，即都由确定

性过程的同质选择主导，但细菌和真菌的群落构建存在差异，即叶际真菌与细菌的群落分别由随

机性过程的漂变和确定性过程的同质选择主导。通过广义线性模型分析显示，植物种类对叶际微

生物的群落构建过程有显著的影响，尤其是微生物类群和微生物类群与植物种类变量组合对叶际

微生物群落构建过程有极显著的影响，而叶片大小对叶际微生物群落构建过程有影响但不显著。

【结论】微生物类群是叶际微生物群落构建过程中的主导因素。 
关键词：叶际微生物；植物种类；叶片大小；高通量测序；群落构建过程 
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Abstract: [Background] The research on the community assembly of phyllospheric 
microorganisms is of great significance to clarify the formation and maintenance mechanism of 
microbial diversity, while it presents slow progress. [Objective] To explore the community 
assembly processes of phyllospheric microorganisms in garden plants and determine the main 
influencing factors. [Methods] Three species of garden plants located within a 50-m radius 
from the lower edge of the Cangshan National Nature Reserve in Dali were selected, and leaves 
of varying sizes in the same orientation were collected. High-throughput sequencing and the 
theoretical model of community assembly were employed to analyze the community assembly 
process of phyllospheric microorganisms on different scales, including the entire microorganism 
community, different plant species, different leaf sizes, and different microbial groups. 
[Results] The community assembly processes of all the phyllospheric microorganisms, different 
plant species, and different leaf sizes were similar. That is, they were all dominated by the 
homogenous selection of deterministic process. However, there was a distinction in the 
community assembly processes between bacteria and fungi. Specifically, the community 
assembly of phyllospheric fungi and phyllospheric bacteria were dominated by the drift of 
stochastic process and the homogenous selection of deterministic process, respectively. The 
generalized linear model analysis showed that plant species had a significant impact on the 
community assembly process of phyllospheric microorganisms. Particularly, the microbial 
groups and the combination of microbial groups and plant species had highly significant impacts 
on the community assembly process of phyllospheric microorganisms, while leaf size had an 
insignificant impact. [Conclusion] Therefore, microbial groups are the decisive factor in the 
community assembly process of phyllospheric microorganisms. 
Keywords: phyllospheric microorganisms; plant species; leaf size; high-throughput sequencing; 
community assembly process 
 
 

叶际是指整个植物地上部分(包括叶片、

花、茎、果实)的内部和外部；生存和定殖在叶

际表面的微生物即为叶际微生物[1-4]。已有研究

表明叶际微生物不仅在促进植物生长、降低植

物病虫害、分解植物体内残留农药、固氮、生

物修复和生物防治等方面发挥着关键作用，且

在更大的范围内，即生物地球化学循环中也发

挥着重要作用[5-9]。此外，叶际微生物也会对植
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物产生许多负面作用，如某些叶际微生物可引

起植物病害，甚至引起人畜中毒、过敏和感染

等[10]。虽然叶际微生物对植物的影响研究已有

10 多年，但对叶际微生物的群落构建机制的了

解，却远落后于根际微生物[11]。 
整体上，叶际微生物的研究存在一定技术

和方法上的困难和限制。在技术层面上，对叶

片样品的微生物 DNA/RNA/蛋白的提取存在一

定困难，基于 16S rRNA 基因的细菌分类分析

中，常规方法提取的微生物 DNA 样品中存在大

量的植物线粒体和质体来源的 16S rRNA 基因

污染[12]，影响了叶际细菌的群落结构分析，阻

碍了其形成和维持机制的解析。二代大规模测

序技术、生物信息学分析流程和人工可控的植

物-微生物系统等功能性研究手段，以及群落构

建理论和模型的发展，为叶际微生物群落构建

研究提供了支持[13-15]。基于这些技术的研究发

现，叶际微生物的多样性和群落组成受生物因

素(如微生物的基因型、植物的年龄和种类等)
和非生物因素(如地理位置、空间距离、土壤类

型和性质、气候、采样的时间及季节等)的双重

影响[16-19]。遗憾的是，叶际微生物多样性如何

形成和维持，即叶际微生物的群落构建机制依

旧没有阐释清楚。 
本质上，生物因素和非生物因素通过影响

群落构建过程来改变叶际微生物多样性和群落

组 成 ， 因 此 ， 解 析 叶 际 微 生 物 群 落 构 建

(community assembly)过程即生物多样性形成

和维持的关键因素，对叶际微生物群落的研究

具有重要意义。而植物种类、叶片大小和微生

物类群可能是影响叶际微生物群落构建并决定

叶际微生物多样性及群落组成的最主要影响因

素[20]。因为不同植物种类具有不同的叶片结构

和资源分泌物(如叶龄和表面粗糙度、初级和

次级代谢物)，这些特征会吸引和选择特定类型

的微生物，从而影响叶际微生物的最终群落组

成[21-22]；同时，不同的叶片大小代表着不同的

生境面积，而生境面积大小会影响微生物的物

种多样性[23-24]；最后，微生物类群间的差异与

微生物之间的互作也都是影响叶际微生物群落

的重要因素[25]。除此之外，非生物因素也会影

响叶际微生物群落结构，如地理位置和空间距

离可以影响微生物的迁移和扩散，从而导致不

同地区的植物叶际微生物群落存在差异[26-27]。

土壤类型和性质，例如土壤质地、有机质含量

和酸碱度等，也会对叶际微生物群落组成产生

影响[28-29]。此外，采样的时间及季节、微生物

收集和分析方法等都会产生较大的采样误差和

系统误差，最终对解析叶际微生物群落构建的

关键因素造成干扰[30-31]。因此，需要在排除上

述干扰因素的情况下，分别探究植物种类、叶

片大小、微生物类群对叶际微生物群落构建过

程的影响。 
基于以上分析，我们假设在较小空间尺度

下，集中采集不同植物、不同大小的叶片，整

体采集叶际微生物，分类群开展群落结构分析，

可以较好规避上述非生物因素干扰的问题，能

更好地回答影响叶际微生物群落构建的关键因

素。因此，本研究在大理苍山国家自然保护区

下沿的 50 m 半径样方内选择栽培条件一致且

各自有特点的 3 种园林植物，以排除环境因素

对叶际微生物群落构建过程产生的影响。基于

高通量测序技术，通过 Vellend (2010)的理论框

架即物种形成、扩散、选择、漂变的群落构建理

论和 R 语言中 iCAMP 包里的 Stegen 框架[32-33]，

分别分析了整体微生物、不同植物种类、不同

叶片大小和不同微生物类群的叶际微生物群落

构建过程，并进一步通过广义线性模型中一般

线性模型方法分析植物种类、叶片大小和微生

物类群 3 种影响因子各自对叶际微生物群落构
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建过程的影响。进而探究园林植物叶际微生物

群落构建机制及决定叶际微生物群落构建机制

的主要因素。 

1  材料与方法 
1.1  样品 

2021 年 3 月 6 日，以大理苍山国家自然保

护区下沿(25°40′19″N, 100°9′17″E)为研究区域，

该研究区域的土壤为棕壤，年平均气温为

14.9 ℃，年日照时数 2 227.5 h，无霜期 227 d，
年平均降水量 1 051.1 mm，属高原地方性气候，

四季温差不大，干湿季分明。以大青树(Ficus 

hookeriana Corner)、广玉兰(Magnolia grandiflora 

L.)和枇杷树(Eriobotrya japonica L.)这 3 种植物

为研究对象。采样时，以该研究区域内最大的

一棵大青树为中心，在其 50 m 半径圆内同一朝

向再分别选择一棵广玉兰和枇杷树。使用无菌剪

刀和镊子按叶片长度大小(小：5−10 cm；中：

10−15 cm，大：约 15 cm)分别采集 3 种植物不

同大小叶片各 3 份，共采集 27 份树叶样品，将

叶片置于一次性自封袋中，贴上标签后立即送

至实验室处理[34]。 

1.2  主要试剂和仪器 
E.Z.N.A.® Soil 试剂盒，Bio-Tek 公司；琼

脂糖，Biowest 公司；FastPfu 聚合酶，北京全

式金生物技术有限公司；AxyPrep DNA Gel 
Extraction Kit，爱思进生物技术(杭州)有限公

司；TruSeqDNA PCR-Free Library Preparation 
Kit 建库试剂盒，北京柏奥泰科技有限公司；

Qubit 荧光仪，赛默飞世尔科技公司。  
NanoDrop 微量分光光度计，Thermo Fisher 

Scientific 公司；电泳仪，北京市六一生物科技

有限公司；PCR 仪，应用生物系统公司；PBS
缓冲液粉剂，北京索莱宝科技有限公司；超声

波清洗机，宁波新芝生物科技股份有限公司；

旋涡混合器，海门其林贝尔仪器制造有限公司；

移液器、小型离心机和高速台式冷冻离心机，

Eppendorf 公司；pH 仪，奥豪斯仪器有限公司；

测序仪，Illumina 公司。 

1.3  样品预处理 
在样品袋中加入 25 mL PBS 缓冲液(将 1 袋

PBS 缓冲液粉剂溶解于 1 000 mL 蒸馏水中，pH 
8.02)，随后放入超声清洗机中在 25 ℃和 40 kHz
条件下，超声洗涤 1 min 和涡旋 10 s，以同样

的条件重复超声洗涤和涡旋 3 次，将洗涤液收

集于 50 mL 无菌离心管中。重新向样品中加入

25 mL 无菌 PBS 缓冲液，重复上述操作 1 次。

将 2 次操作所得洗涤液置于 50 mL 无菌离心管

中，8 000 r/min 离心 10 min，获得沉淀样品，

液氮速冻，干冰保存送样至深圳微科盟科技集

团有限公司进行高通量测序[35]。 

1.4  高通量测序 
使用 Illumina NovaSeq 平台对细菌 16S rRNA

基因 V3−V4 可变区及真菌 ITS1 区进行测序以

评估微生物多样性。 
PCR 扩增及测序工作均委托深圳微科盟科

技集团有限公司完成。测序包括 DNA 提取，PCR
扩增和 Illumina NovaSeq 测序 3 个流程，根据

E.Z.N.A.® Soil 试剂盒说明书提取叶片样品总

DNA。利用 NanoDrop 微量分光光度计检测 DNA
浓度和纯度，用 1%琼脂糖凝胶电泳检测 DNA
提取质量。细菌用引物 338F (5′-ACTCCTACGG 
GAGGCAGCAG-3′)和 806R (5′-GGACTACHV 
GGGTWTCTAAT-3′)对 16S rRNA 基因 V3−V4 可

变区进行扩增。PCR 反应体系(20 μL)：5×FastPfu
缓冲液 4 μL，dNTPs (2.5 mmol/L) 2 μL，正、反向

引物(5 μmol/L)各 0.8 μL，FastPfu 聚合酶 0.4 μL，
DNA 模板(1.5 μmol/L) 1 μL，ddH2O 补足 20 μL[36-37]。

真菌用引物 ITS1-1F-F (5′-CTTGGTCATTTAGA 
GGAAGTAA-3′)和 ITS-1F-R (5′-GCTGCGTTCT 
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TCATCGATGC-3′)对 ITS1 区进行 PCR 扩增[34]。 
使用 2%琼脂糖凝胶回收 PCR 产物，利用

AxyPrep DNA Gel Extraction Kit 对 PCR 产物进

行纯化，纯化后使用 TruSeqDNA PCR-Free 
Library Preparation Kit 建库试剂盒构建文库，

经过 Qubit 定量和文库检测合格后上机测序[37]。 

1.5  数据分析 
运用 QIIME 2 dada2 插件对测序结果序列进

行质控、修剪、去噪、拼接及去除嵌合体后，得

到了最终的扩增子测序变体(amplicon sequence 
variants, ASV)表格。接着将 ASV 的代表序列比

对到 Greengenes 数据库，得到物种的分类信息

表。之后用 QIIME 2 feature- table 插件剔除所有

污染性的线粒体和叶绿体序列，再使用 QIIME 2 
core-diversity 进行 α 多样性和 β 多样性分析[35]。

在所有样品中，分别获得了 1 549 867 条 16S 
rRNA 基因高质量序列和 2 184 791条 ITS 高质量

序列，每个样品平均检测到 57 402 条序列(细菌)
和 80 918 条序列(真菌)，各处理样品文库覆盖

率均达到 100%。 
同时，为了探究植物种类、叶片大小、微

生物类群各自对叶际微生物群落构建机制的影

响。采用基于 R 语言的‘iCAMP’包里提供的

Stegen (2013)群落构建分析框架分解和量化选

择、扩散、物种形成和漂变这 4 个基本生态过

程分别在叶际真菌与细菌群落构建中的相对重

要性[38-40]。首先，分析整体叶际微生物群落的

群落构建过程，将得到的 3 种植物 3 种大小叶

片上的真菌与细菌的群落构建结果进行合并；

其次，分析不同植物种类上的叶际微生物群落

构建过程，合并 3 种不同大小叶片上的真菌与

细菌的群落构建结果而拆解出不同植物种类上

的叶际微生物群落构建结果；同时，为了分析

不同大小叶片上的叶际微生物群落构建过程，

先合并 3 种不同植物种类上的真菌与细菌的群

落构建结果，再按 3 种植物的不同大小叶片拆

解分析叶际微生物群落构建结果；最后，分别

合并叶际真菌与细菌在植物种类和叶片大小上

的群落构建结果，再分析不同微生物类群即叶

际真菌与细菌的群落构建过程，并进一步通过

广义线性模型中的一般线性模型方法分别分析

植物种类、叶片大小和微生物类群这 3 种影响

因子对叶际微生物群落构建过程的影响。 

2  结果与分析 
2.1  不同植物的叶际微生物群落结构

存在差异 
2.1.1  叶际真菌和细菌群落的 α 多样性分析 

三种植物的真菌群落的 α 多样性差异显著

(P<0.01)，多样性从高到低依次为广玉兰、枇杷

树和大青树(图 1A)。细菌群落的 α 多样性从高

到低依次为枇杷树、广玉兰和大青树(图 1B)，
但差异不显著。三种植物的叶际细菌群落 α 多

样性均高于叶际真菌群落(图 1)。 

2.1.2  叶际真菌和细菌群落的 β 多样性分析 
三种植物叶际真菌和细菌群落基于 β多样性

分析的主坐标分析(principal coordinate analysis, 
PCoA)结果显示，不同树种的细菌和真菌群落

均分别聚类。而组间差异中，枇杷树和广玉兰

叶际细菌和真菌群落组成相似度更高(图 2)。 

2.2  叶际微生物群落构建机制分析 
2.2.1  整体叶际微生物群落构建过程分析 

通过 Stegen 群落构建分析框架分析整体叶

际微生物群落构建过程。结果显示，整体叶际

微生物群落主要受确定性过程的同质选择和随

机性过程的生态漂变影响，同时还受随机性过

程的扩散限制和确定性过程的异、同质选择影

响(图 3)。 
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图 1  三种园林植物叶际真菌(A)和细菌(B)群落的 α 多样性分析    D：大青树(Ficus hookeriana 
Corner)；G：广玉兰(Magnolia grandiflora L.)；P：枇杷树(Eriobotrya japonica L.)。下同。 
Figure 1  Alpha diversity analysis of phyllospheric fungi (A) and bacteria (B) communities of three garden 
plants. D: Ficus hookeriana Corner; G: Magnolia grandiflora L.; P: Eriobotrya japonica L. The same below.  
 
2.2.2  不同植物种类上的叶际微生物群落

构建过程差异分析 
通过 Stegen 群落构建分析框架分析 3 种植

物上的叶际微生物群落构建过程。结果显示：3 种

植物上的叶际微生物群落都主要受到确定性过

程的同质选择和随机性过程的生态漂变影响

(图 4A、4B)，但它们对 3 种植物上的叶际微生物

群落贡献度不一样。同质选择对大青树和枇杷树

叶际微生物群落构建比广玉兰贡献多，而生态

漂变对广玉兰叶际微生物群落影响更大(图 4C)。 
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图 2  三种园林植物叶际真菌(A)和细菌(B)群落的 β 多样性分析 
Figure 2  Analysis of beta diversity in phyllospheric fungi (A) and bacteria (B) communities of three garden plants. 
 

 
 
图 3  整体叶际微生物的群落构建过程   评估指标为最近系统发育指数(β-Nearest Taxonomy Index)即
βNTI 值和 RCBray 值(Bray-Curtis Richness Curve Similarity Index)即 RC 值。A：βNTI<–2 为确定性的同

质选择，βNTI>2 为确定性的异质选择，–2<βNTI<2 为随机性选择；B：RC<–0.95 为随机性的同质扩散，

RC>0.95 为随机性的扩散限制，–0.95<RC<0.95 为随机性的生态漂变；C：叶际微生物 5 种群落构建过

程(同质选择，异质选择，同质扩散，扩散限制，漂变)的具体占比。下同。 
Figure 3  The community assembly processes of all the phyllospheric microorganisms. The evaluation indexes 
are β-Nearest Taxonomy Index, also known as the βNTI value and Bray-Curtis Richness Curve Similarity Index, 
also known as the RC value. A: βNTI<–2 is deterministic homogeneous selection, while βNTI>2 is deterministic 
heterogeneous selection, and –2<βNTI<2 is stochastic selection; B: RC<–0.95 is stochastic homogenizing 
dispersal, RC>0.95 is stochastic dispersal limitation, and –0.95<RC<0.95 is stochastic drift; C: The specific 
proportions of the five community assembly processes of the phyllospheric microorganisms (homogeneous 
selection, heterogeneous selection, homogenizing dispersal, dispersal limitation, drift). The same below. 
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另外，大青树和广玉兰上的叶际微生物群落分别

还受到了确定性过程的异质选择和随机性过程

的扩散限制(图 4C)。 

2.2.3  不同大小叶片上的叶际微生物群落

构建过程差异分析 
通过 Stegen 群落构建分析框架分别分析不

同大小叶片上的叶际微生物群落构建过程。结

果显示：3 种大小叶片上的叶际微生物群落都

主要受到确定性过程的同质选择(图 5A)和随机

性过程的生态漂变影响(图 5B)，并且都由确定

性过程的同质选择主导，但大叶和中叶不同于

小叶，分别还受到了随机性过程的扩散限制和

确定性过程的异质选择(图 5C)。 

2.2.4  叶际真菌与细菌的群落构建过程差

异分析 
通过 Stegen 群落构建分析框架分析叶际真

菌与细菌群落的群落构建过程。结果发现，叶

际真菌与细菌的群落都受到了确定性过程的同

质选择、随机性过程的生态漂变和扩散限制影

响(图 6A、6B)，但 2 个群落受到的同质选择、

生态漂变和扩散限制影响的占比不一样。另外，

叶际真菌群落还受到了确定性过程的异质选择， 
 

 
 
图 4  三种植物叶际微生物的群落构建过程 
Figure 4  Community assembly process of phyllospheric microorganisms in three plants.  

 

 
 
图 5  三种不同大小叶片上的叶际微生物群落构建过程   S：小叶，5−10 cm；M：中叶，10−15 cm；L：

大叶，约 15 cm。 
Figure 5  Community assembly process of phyllospheric microorganisms on leaves of three different sizes. 
S: Small leaves, 5−10 cm; M: Middle leaves, 10−15 cm; L: Large leaves, about 15 cm. 
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以及它们的群落构建的主导过程也不一样，叶

际真菌与叶际细菌的群落分别由随机性过程的

生态漂变 (57.23%)和确定性过程的同质选择

(80.63%)主导(图 6C)。 

2.2.5  微生物类群、植物种类和叶片大小对

叶际微生物群落构建过程的影响 
通过广义线性模型中的一般线性模型方法

分析了微生物类群、植物种类和叶片大小这 3 种

影响因子分别以及不同变量组合对叶际微生物

群落构建过程的影响，其显著性差异结果显示：

微生物类群和微生物类群与植物种类变量组合

对叶际微生物群落的群落构建过程有极显著的

影响(P=0.000<0.001)；植物种类对叶际微生物群

落的群落构建过程有显著的影响(P=0.002<0.01)；
叶片大小和其余不同变量组合对叶际微生物群

落的群落构建过程有影响但不显著(表 1)。 

3  讨论 
本研究首次系统地分析了影响叶际微生物

群落构建过程的主要生物因素，即微生物类群、

植物种类和叶片大小 3 种影响因子，分别对不

同变量组合对叶际微生物群落构建过程的影

响。分析结果发现，不管是微生物类群、植物

种类、叶片大小，还是不同变量组合，对叶际

微生物的群落构建过程都存在影响，但叶片大

小和绝大部分不同变量组合影响不显著，而植 
 

 
 
图 6  叶际真菌与细菌的群落构建过程    
Figure 6  Community assembly process of phyllospheric fungi and bacteria.  
 
表 1  不同因素对叶际微生物群落的 βNTI 值的影响分析 
Table 1  Comparison of βNTI values of phyllospheric microbial communities by different factors 
影响因素 
Influencing factor 

P 值 
P value 

差异显著性 
Significant difference  

微生物类群 Microbial groups 0.000 *** 

植物种类 Plant species 0.002 ** 

叶片大小 Leaf size 0.541  

微生物类群×植物种类 Microbial groups×plant species 0.000 *** 

微生物类群×叶片大小 Microbial groups×leaf size 0.012 * 

植物种类×叶片大小 Plant species×leaf size 0.093  

微生物类群×植物种类×叶片大小 Microbial groups×plant species×leaf size 0.060  

***: P<0.001; **: P<0.01; *: P<0.05. 
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物种类对叶际微生物的群落构建过程有显著的

影响，尤其是微生物类群和微生物类群与植物

种类变量组合对叶际微生物群落构建过程有极

显著的影响。 

3.1  微生物类群对叶际微生物群落构

建过程的影响 
微生物类群对叶际微生物群落构建过程有

极显著的影响(表 1)，并且其群落构建过程结果

显示，叶际真菌与细菌群落构建过程完全不同，

即叶际真菌与细菌的群落构建过程分别主要由

随机性过程的生态漂变和确定性过程的同质选

择主导。这与先前的研究报告一致，即确定性

过程，尤其是同质选择，在塑造细菌群落中起

着关键作用，而诸如生态漂变、扩散限制等随

机过程主要控制真菌群落的构建[41]。细菌与真

菌群落构建的差异主要是因为真菌和细菌的生

活史策略、生态位宽度存在差异[42]。大量研究都

发现它们在大、小尺度上的装配机制都不同，如：

Wang 等发现在大尺度上，真菌的群落构建由随

机性过程的同质扩散主导，细菌群落构建由确

定性过程的同质选择主导；而在小尺度上，细菌

的群落构建由随机性过程的生态漂变主导，真菌

的群落构建由随机性过程的扩散限制主导[43-46]。

Huang 等[47]的研究则发现在相同环境梯度下细

菌和真菌随机组装过程存在差异。进一步通过

广义线性模型分析发现，微生物类群和微生物

类群与植物种类变量组合对叶际微生物群落构

建过程有极显著的影响，这说明细菌与真菌的自

身差异决定了微生物的群落构建机制。 

3.2  植物种类对叶际微生物群落构建

过程的影响 
植物种类对叶际微生物群落的构建过程有

显著的影响(表 1)，并且在多样性和群落结构上，

3 种植物的多样性和群落结构存在较大的差异，

这可能是由植物本身特性决定的。多样性上，广

玉兰和枇杷树上的叶际细菌和真菌 α 多样性均

高于大青树。群落组成上，广玉兰和枇杷树叶际

细菌和叶际真菌群落组成较大青树更相似，这

与 3 种植物本身的特性相关。枇杷树叶面有褶

皱和蜡质层且双面被毛；广玉兰叶片蜡质最多

且叶片背面有短绒毛；大青树叶片双面光滑且

富含蜡质，幼嫩部分稍被毛；叶片蜡质层厚度

的差异会影响其对微生物的吸附能力，并且被

毛的多少间接影响微生物与植物的接触面积及

其栖息环境，从而影响叶际微生物多样性和群

落结构[35]。其次，广玉兰和枇杷树属于常绿植物，

而大青树属于落叶植物。这也说明了植物种类是

影响叶际微生物多样性和群落结构的主要因素，

同样会反过来影响叶际微生物群落构建过程。 

3.3  叶片大小对叶际微生物群落构建

过程的影响 
叶片大小对叶际微生物的群落构建过程有

影响但不显著(表 1)。其群落构建过程结果显示，

确定性过程的同质选择和随机性过程的生态漂

变主导了 3 种大小叶片上的叶际微生物群落，并

且都由确定性过程的同质选择主导(图 5)。这说

明了叶片大小并不像微生物类群和植物种类那

样在叶际微生物群落构建过程中起关键作用。 
这有可能因为叶片大小与叶龄之间存在一

定的关系，即同一大小的叶片，其叶龄不一定

是相同的，这种关系可能会影响到叶片大小对

叶际微生物群落构建过程的实际影响情况。由

于无法准确判断叶龄，本研究没有作深入分析。

需要注意的是，本研究是基于排除非生物因素

即 50 m 半径样方内同样环境条件下探究植物

种类、叶片大小和微生物类群对叶际微生物群

落构建过程的影响。为了深入了解叶际微生物

的群落构建机制，在未来的研究中，应扩大研究

范围，全面解析生物因素与非生物因素在叶际微

生物群落构建过程中的主导作用。 
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4  结论 
在影响叶际微生物群落构建过程的生物因

素中，微生物类群起着主导因素，植物种类也发

挥着关键性的作用，而叶片大小对叶际微生物群

落构建过程中的影响不大。本研究结果促进了对

叶际微生物群落构建机制的认识，能够为叶际微

生物资源开发和植物的健康管理提供参考。 
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