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不同病斑等级的西伯利亚红松针叶内生真菌

多样性和菌群结构
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摘要:【目的】研究不同病斑等级的西伯利亚红松针叶中内生真菌的多样性和菌群结构，为西伯利亚红松生物防治提供理

论依据。【方法】对西伯利亚红松针叶中的真菌进行高通量测序，并进行 α和 β多样性分析，利用 Spearman相关性系数分

析真菌间相关性，采用 FUNGuild数据库预测真菌营养类群。【结果】（1）α和 β多样性分析表明，健康针叶内生真菌多样

性丰富。与感病针叶相比，内生真菌多样性存在显著差异，而不同病斑等级的针叶多样性差异不显著，在发病后期针叶

内生真菌群落多样性相似度较高。（2）真菌群落 LEfSe分析表明健康叶片样品组中的差异指示类群最多（19个）。（3）群
落结构分析表明，与感病针叶内生真菌群落结构相比，健康针叶中内生真菌群落结构较复杂，其中镰刀菌属占主要地位；

不同病斑等级的西伯利亚红松针叶真菌群落结构也存在差异，其中在轻度染病的针叶中 43.94% 的优势内生真菌为拟青

霉属；随着病斑等级的加深，优势内生真菌为穴褥盘孢属。（4）已染病的针叶与健康针叶相比，内生真菌营养类群发生明

显变化，健康针叶内生真菌群落营养类型相对丰度较为均匀，随着病斑等级的增加，针叶内生真菌群落营养型从病理型

向腐生型转变，且存在大量未知功能菌群。【结论】在不同病斑等级的西伯利亚红松针叶内，内生真菌的多样性及其菌群

结构存在显著差异（P < 0.05）。在健康的针叶内，内生菌的多样性指数最高、指示类群最多。但是随着病斑面积的增加，

针叶中的营养型内生真菌从病理型真菌向腐生型真菌转变。
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Abstract: [Objective]  The  diversity  and  flora  structure  of  endophytic  fungi  in  needles  of Pinus  sibirica
with  different  lesion  grades  were  studied  to  provide  a  theoretical  basis  for  the  microecological  control  of
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Siberian  red  pine  diseases.  [Method]  The  fungi  in  needles  of  P.  sibirica  were  sequenced  by  high-
throughput  sequencing  method,  α  and  β  diversity  were  analyzed  by  Spearman  correlation  coefficient,  and
fungal trophic groups were predicted by FUNGuild database. [Result] (1) α and β diversity analysis showed
that  the  endophytic  fungal  diversity  in  asymptomatic  needle  leaves  was  higher,  and  the  diversity  of
endophytic  fungi  was  significantly  different  from infected  needles.  There  was  no  significant  difference  in
needle leaf diversity among different lesion grades, and the diversity of endophytic fungal communities of
needle leaves was more similar in later stages of disease. (2) Fungal community LEfSe analyses showed the
highest  number  of  significant  biomarkers  (19)  in  the  sample  group  of  asymptomatic  needle  leaves.
(3) Community structure analysis showed that, compared with the endophytic fungal community structure of
infected needle leaves, the endophytic fungal community structure of asymptomatic needle leaves was more
complex,  in  which  Fusarium  spp.  was  dominated;  there  were  also  differences  in  the  fungal  community
structure of P. sibirica needle leaves with different lesion grades, in which 43.94% of dominant endophytic
fungi  in  mildly  infected  needles  was  Penicillium  spp.,  and  as  lesion  grades  deepened,  the  dominant
endophytic fungus was Dothistroma spp. (4) The endophytic fungal trophic classification of diseased needle
leaves  changed  significantly  compared  with  asymptomatic  needles.  The  relative  abundance  of  endophytic
fungal trophic classification in asymptomatic needle leaves was relatively uniform, and as the level of lesion
increased,  the  endophytic  fungal  trophic  classification  in  needle  leaves  shifted  from  pathological  fungi  to
saprophytic  fungi,  and  a  large  number  of  unknown  functional  fungal  groups  existed.  [Conclusion]  The
diversity and community structure of endophytic fungi are significantly different (P < 0.05) in the needles of
Pinus sibirica with different lesion grades. In healthy needles, endophytic bacteria have the highest diversity
index and most indicator groups. However, with the increase of lesion grade, the nutrient type of endophytic
fungi community changes from pathological type to saprophytic type.
Key words: endophytic fungi; fungal diversity analysis; Pinus sibirica; community structure

西伯利亚红松（Pinus sibirica），属松科（Pinaceae）
松属（Pinus），是一种常绿高大乔木[1−2]。作为重要的

果材兼用树种[3]，自 1990年我国引种以来[1]，随着种

植规模的扩大，病虫害问题逐渐显现，尤其是半知

菌、子囊菌等病原菌的危害严重[4]，这严重影响了西

伯利亚红松的生长发育，阻碍了其生产和推广。

植物内生真菌（plant  endophytic  fungi）是一定

阶段或全部阶段生活于植物的组织和器官内部的真

菌[5]。内生真菌种类多样，分布广泛[6]，与寄主植物

在长期协同进化中形成了一种平衡稳定的共生关

系。内生真菌通过分泌代谢产物对寄主产生积极影

响，而植物则为其提供营养[7−9]。然而，当环境条件或

生物因素发生变化时，这种平衡关系可能被打破，导

致菌群失调，进而改变植物内的真菌群落结构和多

样性[10]。

已有研究表明，植物内生真菌在抵抗病原菌方

面具有一定潜力[11]。然而，由于内生真菌多样性受

生存环境、寄主健康状况等因素的影响，深入探讨内

生真菌的多样性及其菌群结构，对于理解寄主、病原

菌和内生真菌之间的相互作用具有重要意义，有助

于预防植物病害的发生[12]。本文以西伯利亚红松为

研究对象，通过分析不同病斑等级针叶中的真菌多

样性及其菌群结构，探讨不同发病状态下西伯利亚

红松针叶内生真菌的变化规律，以期为西伯利亚红

松病害防治提供理论依据。 

1   材料与方法
 

1.1    采样区概况

采样地区位于黑龙江省大海林林业局苗圃

（128°02′E，44°03′N），属温带气候，海拔 580 m，年均

气温 2 ℃，≥ 10 ℃ 积温 1 700 ~ 1 800 ℃·d，年均降

水量 650 ~ 700 mm[13−14]。 

1.2    样本采集

本试验于 2021年 6月在大海林林业局苗圃样

地进行采样，随机选取 15株发病的西伯利亚红松

苗，在约 1.5 m高度随机选取 3个枝条，采集针叶。

同时选取 3株健康西伯利亚红松苗，在相同高度随

机选取 3个枝条，采集健康针叶作为对照，置于冷链

箱保存运输，24 h内处理样品。根据不同的病斑大

小及覆盖面积，将针叶分成 5级（PM1、PM2、PM3、
PM4、PM5），每级 3个重复。PM1为健康针叶样品；

PM2为轻度发病针叶样品，病斑长度占针叶的 1/3；
PM3为中度发病针叶样品，病斑长度占针叶的 1/2；
PM4为重度发病针叶，病斑长度占针叶的 2/3；
PM5为完全发病针叶样品，等级依据见表 1和图 1。
将样品冲洗干净，消毒处理后，用无菌水冲洗 3次，
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将冲洗液稀释，涂布于 PDA培养基上，25 ℃ 静置培

养。7 d后若无真菌生长，则表明针叶样品表面已无

菌[15−17]。 

1.3    DNA 提取与 PCR 扩增

使用 DNA试剂盒（Omega）提取样本 DNA，质
量检测合格后以引物 ITS1F（5′-CTTGGTCATTTAGA
GGAAGTAA-3′）和 ITS2R（5′-GCTGCGTTCTTCATC
GATGC-3′）进行 PCR扩增[18]。反应体体系[19]为上游

引物 1 μL，下游引物 1 μL，牛血清蛋白 3 μL，2 × Taq
聚合酶 12.5 μL，DNA样品 1 μL，ddH2O 6.5 μL。纯

化的 PCR产物定量后进行高通量测序[18]。

 
 

1 cm

PM1 PM2 PM3 PM4 PM5

1 cm 1 cm 1 cm 1 cm

图 1    不同病斑等级的西伯利亚红松针叶

Fig. 1    Needles of P. sibirica with different lesion grades
 
 

1.4    测序数据处理与分析

对测序获得的原始数据进行优化，提取非重复

序列，去掉没有重复的单序列，按 97% 相似性对非

重复的序列进行 OTU聚类[20]。利用MOTHUR计算

不同样品间的 α多样性指数[21]，SPSS Statistics 26分
析 α多样性指数差异性。Unifrac进行 PCoA分析[22]；

FUNGuild 在线数据库进行功能预测；Spearman相
关矩阵研究内生真菌相关性；R软件（v.4.1.2）绘制群

落组成柱状图 PCoA图。 

2   结果与分析
 

2.1    测序深度及 OTU 聚类分析结果

西伯利亚红松不同病斑等级针叶中物种多样性

和丰富度结果见图 2和表 2。随着测序深度的增加，

样品曲线趋于平稳（图 2）。Coverage测序深度指数

分析结果显示样品覆盖率超过 99%（表 2），表明测

序深度基本覆盖了样品中所有物种。

西伯利亚红松不同病斑等级针叶的 OTU组成

分析结果如图 3所示。样品中的 OTU总数为 1 080
个，其中不同病斑等级针叶中相同的 OTU有 285
个，占总数的 26.39%。PM5样品中特有 OTU数量最

多，占 11.11%；PM1中特有OTU数量最少，占 2.04%。 

2.2    α 多样性分析

对西伯利亚红松不同病斑等级针叶进行 α多样

性分析（表 2）。结果显示，PM1内生真菌多样性指

标与感病针叶相比差异性显著（P  <  0.05），其中

Shannon-Wiener多样性指数最高，Simpson多样性

指数最低，说明健康无病斑针叶内生真菌多样性丰

富。而不同病斑等级的针叶多样性之间差异不显著

（P > 0.05）。 

 

表 1    西伯利亚红松针叶按不同病斑等级分级依据

Tab. 1    Classification basis of needles of Pinus sibirica
according to different lesion grades

样本编号
Sample No.

分级依据
Classification basis

PM1
健康无病斑的针叶
Asymptomatic needles without lesion

PM2
病斑长度占针叶的1/3
Lesion length accounting for 1/3 of needles

PM3
病斑长度占针叶的1/2
Lesion length accounting for 1/2 of needles

PM4
病斑长度占针叶的2/3
Lesion length accounting for 2/3 of needles

PM5
针叶完全变黄枯萎
Needles turn completely yellow and wilt

 

10 000 20 000 30 000 40 000 50 0000

100

200

300

400

500

600

操
作

分
类

数
O

pe
ra

tio
na

l t
ax

on
om

ic
 u

ni
t

PM1_1
PM1_2

PM1_3

PM2_1
PM2_2

PM2_3

PM3_1
PM3_2

PM3_3
PM4_1

PM4_2
PM4_3

PM5_1

PM5_2PM5_3

样本序列数 Number of sampled read

图 2    西伯利亚红松针叶中的内生真菌 OTU曲线

Fig. 2    OTU curves of endophytic fungi in needles of P. sibirica
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2.3    β 多样性分析

对西伯利亚红松不同病斑等级针叶进行 β多样

性分析（图 4）。结果表明，PM3、PM4、PM5相聚较

近，且与 PM1、PM2相聚较远，说明西伯利亚红松在

受病原菌侵害后，针叶内生真菌群落不断变化，健康

针叶与已染病针叶内生真菌群落构成差异明显，在

发病后期针叶内生真菌群落多样性相似度较高。 

2.4    不同病斑等级的针叶中真菌群落的 LEfSe 分析

对西伯利亚红松不同病斑等级针叶进行 LEfSe
分析，阈值设置为 LDA > 4，P < 0.05，分析结果如

图 5所示。结果显示共获得 1个门，6个纲、11个
目、11个科、14个属，共 43个不同分类水平的真菌指

示类群，其中指示类群多数为健康叶片 PM1样品组

中的真菌（19个）。PM1样品组中具有较强指示性差

异属为曲霉属（Aspergillus）、被孢霉属（Mortierella）、

丝 孢 酵 母 菌 属 （Cutaneotrichosporon）、 青 霉 属

（Penicillium）、镰刀菌属（Fusarium）。PM2中具有较

强指示性差异属为拟青霉属 （Purpureocillium）。
PM3中具有较强指示性差异属为毕赤酵母属（Pichia）、
季也蒙酵母属（Meyerozyma）。PM4中具有较强指示

性差异属为拟腊肠茎点霉属（Allantophomopsis）。
PM5中 具 有 较 强 指 示 性 差 异 属 为 索 状 霉 属

（Hormonema）、四胞小球壳菌属（Sydowia）、丛赤壳

属（Nectria）。结果表明指示类群多数为健康叶片

PM1样品组中的真菌。 

2.5    内生真菌群落结构组成分析

对 5种不同病斑等级针叶内生真菌的 1 080个
OTU序列进行门水平、属水平上的分类，主要包括

子囊菌门（Ascomycota）、担子菌门（Basidiomycota）
和毛霉菌门（Mucoromycota），共涉及 335个属。从

门水平上看（图 6），子囊菌门在各个病斑等级中占

比都很高，分别为 67.20%、88.90%、93.00%、93.50%、
92.80%。其次为担子菌门，在各个病斑等级中的占

比分别为 17.9%、4.80%、2.91%、2.71%、4.50%。毛

霉菌门在各个病斑等级中的占比分别为 5.66%、
2.02%、0.72%、1.09%、0.34%。内生真菌中优势菌群

主要为子囊菌门和担子菌门，不同病斑等级下的相

 

表 2    西伯利亚红松的不同病斑等级针叶中的真菌多样性

Tab. 2    Fungal diversity in needles of P. sibirica with different lesion grades

样品编号 Sample No. Chao1 ACE Shannon-Wiener Simpson 覆盖率 Coverage/%

PM1 426.67 ± 12.34b 440.48 ± 19.42a 7.13 ± 0.01a 0.01 ± 0.00b 99.80

PM2 474.09 ± 42.03ab 479.49 ± 39.06a 4.20 ± 0.20b 0.12 ± 0.01a 99.81

PM3 485.04 ± 21.62ab 488.70 ± 30.25a 4.75 ± 0.45b 0.14 ± 0.03a 99.82

PM4 517.98 ± 38.64a 523.76 ± 46.71a 4.82 ± 0.11b 0.15 ± 0.03a 99.78

PM5 501.13 ± 30.90a 500.18 ± 31.25a 4.50 ± 0.36b 0.14 ± 0.04a 99.81

注：同列不同字母表示在P < 0.05水平上差异显著。Note: different letters in the same column mean significant difference at P < 0.05 level.
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图 3    西伯利亚红松的不同病斑等级针叶 OTU分类

Fig. 3    Needle-leaf OTU classification of P. sibirica with
different lesion grades
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图 4    西伯利亚红松针叶中的真菌主坐标（PCoA）分析

Fig. 4    Fungal principal coordinate (PCoA) analysis in the
needles of P. sibirica
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对丰度存在显著差异。随着病斑等级的加重，子囊

菌门的相对丰度逐渐增加，但在针叶完全枯萎后略

有下降；担子菌门的相对丰度则随病斑等级加重逐

步减少，但在针叶完全枯萎时又有所上升。

从属水平上分析（图 7），健康针叶 PM1中相

对 峰 度 较 高 的 属 包 括 镰 刀 菌 属 （Fusarium）
9.91%、青霉属 （Penicillium）8.32%、丝孢酵母属

（Cutaneotrichosporon）8.09%、 曲 霉 属 （Aspergillus）

5.47%。PM2中，相对丰度较高的属有拟青霉属

（Purpureocillium）43.94%、穴褥盘孢属（Dothistroma）
25.70% 和散斑壳属（Lophodermium）4.46%。PM3中，
相对丰度较高的属包括穴褥盘孢属 40.50%、毕赤酵

母属（Pichia）8.16%、索状霉属（Hormonema）7.04%
和四胞小球壳菌属（Sydowia）6.38%。PM4中，相对

丰度较高的属包括穴褥盘孢属 34.68%、拟腊肠茎点

霉属（Allantophomopsis）9.27%、镰刀菌属（Fusarium）
6.97%、丛赤壳属（Nectria）。PM5中，相对丰度较高

的属包括穴褥盘孢属 34.59%、索状霉属 12.85%、四
胞小球壳菌属（Sydowia）9.01%、丛赤壳属（Nectria）
7.48%。结果表明：与感病针叶相比，健康针叶 PM1
中内生真菌群落结构较复杂，镰刀菌属占据主要地

位；不同病斑等级的西伯利亚红松针叶内生真菌群

落结构存在显著差异。特别是在轻度染病的针叶

PM2中，43.94% 的优势内生真菌为拟青霉属，随着

病斑等级的加重，PM3、PM4和 PM5中的优势内生

真菌为穴褥盘孢属。 

2.6    群落峰度热图

从图 8显示的群落丰富度热图可以看出，丰富
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a: g_ Septorioides
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e: 索状霉属 Hormonema
f: 四胞小球壳菌属 Sydowia
g: 小穴壳菌科 Dothioraceae
h: 座囊菌目 Dothideales
i: 盾壳霉属 Coniothyrium
j: 新盾壳霉科 Coniothyriaceae
k: 座囊菌纲 Dothideomycetes
l: 曲霉属 Aspergillus
m: 青霉属 Penicillium
n: 曲霉科 Aspergillaceae
o: 散囊菌目 Eurotiales
p: 散囊菌纲 Eurotiomycetes
q: 拟腊肠茎点霉属 Allantophomopsis
r: 星裂盘菌科 Phacidiaceae
s: 星裂盘菌目 Phacidiales

u: 毕赤酵母属 Pichia
v: 毕赤酵母科 Pichiaceae
w: 酵母目 Saccharomycetales
x: 酵母纲 Saccharomycetes
y: 镰刀菌属 Fusarium
z: 丛赤壳属 Nectria
a0: 丛赤壳科 Nectriaceae
a1: 拟青霉属 Purpureocillium
a2: 虫草科 Ophiocordycipitaceae
a3: 肉座菌目 Hypocreales
a4: 毛壳菌科 Chaetomiaceae
a5: 粪壳菌目 Sordariales
a6: 粪壳菌纲 Sordariomycetes
a7: 银耳目 Tremellales
a8: 丝孢酵母属 Cutaneotrichosporon
a9: 毛孢子菌科 Trichosporonaceae
b0: 毛孢子菌目 Trichosporonales
b1: 银耳纲 Tremellomycetes
b2: 被孢霉属 Mortierella
b3: 被孢霉科 Mortierellaceae
b4: 被孢霉目 Mortierellales
b5: 被孢霉纲 Mortierellomycetes
b6: 毛霉门 Mucoromycota

t: g_ Meyerozyma

　　g_.属 Genus；f_.科 Family

图 5    西伯利亚红松针叶内生真菌群落 LEfSe分析

Fig. 5    Horizontal LEfSe analysis of endophytic fungi community in coniferous leaves of P. sibirica
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图 6    不同病斑等级的西伯利亚红松针叶中真菌门水平组成

Fig. 6    Horizontal composition of phylum fungi in the needles of P.
sibirica with different lesion grades
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图 7    不同病斑等级的西伯利亚红松针叶中真菌属水平组成

Fig. 7    Horizontal composition of fungi in the needles of P. sibirica with different lesion grades
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图 8    群落峰度热图

Fig. 8    Community kurtosis heat map
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度最高的内生真菌为松穴褥盘孢属，其次是拟青霉

属和索状霉属，且这些真菌在感病针叶中占比较高。 

2.7    内生真菌相关性分析

通过 Spearman相关矩阵法构建西伯利亚红松

针叶丰富度最高的 29种真菌属的相关性热图（图 9）。
结果显示，随着针叶病害等级的加重，穴褥盘孢属的

相对丰富度逐渐增加。内生真菌相关性分析热图显

示，斯特拉菌属（Stellatospora）、索状霉属、四胞小球

壳菌属、壳囊孢属（Cytospora）与穴褥盘孢属呈显著

正相关。 

2.8    内生真菌营养类群

基于 FUNGuild对西伯利亚红松不同病斑等

级内生菌群进行功能预测分析（图 10）。结果显示，

均存在未分类菌落，相对丰度占比由高到低为

PM1（26.55%）、PM2（15.36%）、PM3（13.09%）、PM4

（9.85%）、PM5（9.05%）。共生营养型群落的相对丰

度由高到低为 PM1（1.36%）、 PM2（0.92%）、 PM5
（0.77%）、PM4（0.36%）、PM3（0.36%）。在腐生营养

型群落中，PM5占比最高为（26.86%），其次依次为

PM1（22.18%）、PM3（19.23%）、PM4（17.82%）、PM2
（4.32%）。病理营养型相对丰度中，在 PM1中占比

最少 （19.15%），其次依次为 PM3（46.44%）、 PM4
（48.10%）、PM5（50.12%）、PM2（69.47%）。病理–腐
生 –共生营养型群落在 PM1、 PM2、 PM3、 PM4、
PM5中占比依次为 19.42%、7.19%、19.13%、21.83%、
12.22%。病理–腐生营养型、病理–共生营养型和腐

生–共生营养型功能群在 PM1中占比较高。其余营

养功能类群在不同针叶病斑等级中占比均较低。上

述研究表明，健康针叶内生真菌群落营养类型相对

丰度较为均衡，但随着病斑面积增加，针叶内的营养
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Metarhizium; i, Mortierella; j, Malassezia; k, Clavaria; l, Archaeorhizomyces; m, Chaetomium; n, Purpureocillium; o, Cladosporium; p, Epicoccum;
q, Allantophomopsis;  r, Stellatospora;  s, Hormonema;  t, Sydowia;  u, Cytospora;  v, Dothistroma;  w, Acrodontium;  x, Lophodermium;  y, Nectria;  z,
Septorioides; a1, Meyerozyma; a2, Pichia; a3, Xeromyces. * means significant correlation (P < 0.05), ** means extremely significant correlation (P <
0.01).

图 9    内生真菌相关热图

Fig. 9    Correlated heat map of endophytic fungi
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型内生真菌逐渐由病理型向腐生型真菌转变。 

3   讨　　论

植物中的内生真菌多样性和丰度指数是反映真

菌群落的发育阶段和稳定性的重要指标，指数越高，

通常群落稳定性越好 [23−24]。谢宪等 [15]研究了赤松

（Pinus densiflora）针叶的内生真菌多样性，发现无病

斑针叶与染病针叶内生真菌群落结构存在显著差

异，且病害侵染的针叶多样性及丰度均有所下降。

王铮等 [25]发现，随着樟子松 （Pinus  sylvestris  var.
mongolica）针叶病斑面积的增加，其内生真菌多样性

也发生了变化。同样，本研究中，西伯利亚红松针叶

中的真菌多样性在不同病斑等级针叶中也表现出显

著差异，且病斑面积越大，针叶中内生真菌的多样性

越低。

此外，很多研究表明健康植物中的内生菌群更

稳定，这种稳定结构能够抑制病原菌的入侵[15]。张

丽娜等[24]发现相比发病叶片，健康的山茶（Camellia
japonica）叶中内生菌群更稳定，因为微生物之间的

排斥作用不利于病原菌的侵染和繁殖。钟雅婷等[26]

研究发现健康的桉树（Eucalyptus spp.）叶中的内生真

菌群落种类和丰富度高于发生轮班病害（Coniella
eucalyptorum）的叶片。可见，植物内生真菌群落的

种类和丰富度直接影响植物健康程度。在本研究中

通过 α多样性分析中可知，健康的西伯利亚红松针

叶内的内生真菌群落较发病针叶的丰富度更高，群

落稳定性更强，与之前研究结论一致，而稳定的群落

结构可抑制病原菌的入侵及繁衍 [15]。由内生真菌

β多样性分析可知西伯利亚红松在受病原菌侵害

后，针叶内生真菌群落不断变化，在发病后期针叶内

生真菌群落多样性趋于一致。

植物中不同内生菌可采取不同的生存方式来适

应多变的环境[27]。例如，共生营养型真菌通过降解

死亡的寄主细胞汲取营养，病理营养型真菌通过伤

害寄主健康细胞获取营养，而腐生型真菌可通过分

解死亡的寄主细胞获得营养 [28]。本文对西伯利亚

红松内生真菌营养型的研究发现，健康针叶中共存

多种营养型真菌，这一现象进一步支持了 Schulz
Barbara的植物“共生功能体”（holobiont）和谐共生的

拮抗平衡假说 [29]。此外，在轻度染病针叶 PM2中，
病理营养型真菌比例最高，这可能是由于致病菌通

过破坏植物组织结构侵入针叶后，其他病理营养型

真菌开始进行多重侵染[15]。因此，随着病斑面积的

扩大，西伯利亚红松针叶中的内生真菌群落病理营

养型真菌占比逐渐减少，而腐生营养型占比逐渐增

多。这与谢宪[30]对无病斑及感病赤松针叶内生真菌

的营养功能特征研究结论一致。

在染病针叶真菌群落中，穴褥盘孢菌属和拟青

霉属的相对丰度较高。随着病斑等级的加重，其他

病原菌的相对比例也随之增加，包括斯特拉菌属、索

状霉属、四胞小球壳菌属、壳囊孢属。已有研究表

明，穴褥盘孢菌属中的穴褥盘孢菌（D. pini）为松针

红斑病病原菌，也是全球天然松林和人工松林中最

具破坏性的叶部病害之一[31]。拟青霉属中的淡紫拟

青霉（Paecilomyces lilacinus）是一种常见的生防菌[32]，

能够提高真菌和细菌群落的物种多样性，使得真菌

群落结构更加稳定[33−34]。四胞小球壳菌属主要危害

冷杉和松树，导致针叶坏死[35]，而壳囊孢属则主要引

起林木腐烂病。因此，穴褥盘孢菌属真菌可能是西

伯利亚红松的致病菌，随着感病等级增加，针叶内真

菌多样性下降，且在发病后期，针叶内生真菌群落多

样性相似度较高，这可能导致腐生病原菌的进一步

侵染。然而，值得注意的是，根据内生真菌相关性分

析热图，穴褥盘孢属与拟青霉属之间并没有显著的

相关性，其内部的作用机制仍需进一步深入研究。 

4   结　　论

本研究采用高通量测序技术和生物信息学分

析，对西伯利亚红松不同病斑等级针叶中的内生真

菌多样性和菌群结构进行了研究。结果表明，不同

病斑等级的针叶中真菌的多样性及群落结构存在显

著差异（P < 0.05），且健康针叶中的内生真菌多样性
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图 10    西伯利亚红松针叶中的内生菌群营养型

Fig. 10    Vegetative type endophytic flora in coniferous leaves of P. sibirica
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指数最高，指示类群最多。随着病斑等级的增加，针

叶内部的内生真菌群落营养型从病理型向腐生型转

变。研究结果明确了不同发病程度的西伯利亚红松

针叶中内生真菌的多样性及群落结构，为西伯利亚

红松的微生物调控技术提供了基础数据。
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