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梨杂种后代矮生与乔生株根系内生微生物群落多样性比较
陈修正，吴志蒙，刘正方，冯守千*
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摘 要： 为探究梨树根系内生微生物的群落组成及其与寄主树型的相关性，该研究以7年生乔生和矮生梨树为研究对

象，利用16S rRNA和 ITS高通量测序技术对梨树杂种群体根系内生微生物的群落结构进行了分析。结果表明，矮生梨

树群体根系内生细菌群落与树体高度、树干周长和直径呈显著相关，而乔生梨树群体在两者间则没有呈显著相关。矮

生树群体根系内生细菌、真菌的共现网络比乔生树群体更为复杂。其中，矮生树群体主要富集了拟杆菌门、蓝细菌门

等类群的细菌，乔生树群体主要富集了变形菌门等类群的细菌；矮生树群体主要富集了子囊菌门等类群的真菌，乔生

树群体主要富集了担子菌门等类群的真菌。矮生与乔生梨树群体塑造了其各自独特的细菌与真菌微生物群落。
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Comparison of Root Endophytic Microbial Community Diversity 
Between Dwarf and Arborescent Progenies of Pear Hybrids
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Abstract: To investigate the composition of root endophytic microbial communities in pear trees and their correlation with 

host tree types, this study analyzes the root endophytic microbial community structure in 7-year-old arborescent and dwarf 

pear hybrid populations, using 16S rRNA and ITS high-throughput sequencing technologies. The results demonstrate that the 

root endophytic bacterial community in the dwarf pear population exhibits significant correlations with tree height, trunk 

circumference, and trunk diameter, whereas the arborescent pear population shows no such significant correlations. The co-

occurrence networks of endophytic bacteria and fungi in the dwarf population are more complex than those in the 

arborescent population. Specifically, the dwarf population predominantly enriches bacterial taxa such as Bacteroidota and 

Cyanobacteria, while the arborescent population enriches bacterial taxa such as Proteobacteria. For fungi, the dwarf 

population mainly enriches fungal taxa such as Ascomycota, whereas the arborescent population enriches fungal taxa such as 

Basidiomycota. Both dwarf and arborescent pear populations shape their own distinct bacterial and fungal microbial 

communities.
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梨 属 于 蔷 薇 科 梨 亚 科 梨 属（Rosaceae 

Pomaceae Pyrus L.）植物，为落叶乔木或灌木［1］。

梨在世界范围内广泛种植，深受消费者青睐。大

多数梨品种树体高大，这给果园管理带来了各种

挑战［2］。随着生产技术的不断发展，矮化密植栽

培成为梨树栽培的发展趋势，近年来国内诸多科

研院所在梨矮化砧木研究上取得了较大进展，但

与国外相比仍然存在较大差距［3］。因此，加快梨

树矮化砧木的育种工作迫在眉睫。

植株矮化主要是由内源激素调控的细胞分

裂与伸长引起，这些激素包括细胞分裂素、赤霉

素、生长素、脱落酸和油菜素甾醇等［4-7］。其中，

生长素（IAA）被认为是导致矮化的关键调控激

素之一。关于矮化砧木的矮化机理，已有大量研

究报道，首先，矮化砧木导致嫁接连接处维管系

统连接不良，从而阻碍矿质元素和细胞分裂素

（CTK）的向上运输［8］；其次，矮化砧木对土壤中

水分和矿质养分的吸收能力较弱，难以充分供给

接穗生长需求，导致整株呈现矮化表型。此外，矮

化砧木茎秆会阻碍 IAA的极性运输，这种运输障

碍不仅抑制根系生长发育，还会减少CTK的生物

合成，由于CTK向上运输量减少，接穗的正常生长
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受到限制，最终导致植株矮化［9-11］。研究表明，矮

化影响植物对根际微生物群的选择，与野生型小

麦相比，矮化品种表现出对赤霉素信号响应减弱

的特点，矮化小麦赤霉素敏感性降低与根际微生

物群落的变化相关：根周土壤相关细菌的定殖增

加、具有促生功能的微生物类群显著减少，这表明

赤霉素信号通路影响根系微生物的群落组成［12］。

内生菌是指定殖于健康植物组织内部（包括

细胞内或细胞间隙）且不引发明显病症的共生微

生物群落，主要包括细菌和真菌两大类［13］。这类

微生物能够在其宿主植物活体组织中完成全部

或部分生命周期，与宿主形成互利共生关系，其

侵染过程通常不伴随显著的组织损伤或病理症

状［14］。近年来，植物内生菌因其独特的生物学特

性受到广泛关注［15-19］，主要体现在以下方面：代

谢产物多样，能够合成具有药理活性和农业应用

价值的天然化合物［20，21］；生态功能显著，内生真

菌可产生生物活性物质［22-24］、促进宿主营养吸收

与生长发育、增强抗逆能力［25，26］，并参与凋落物

分解等生态过程［27］。植物内生菌群落的组成受

多维度因素调控，地理分布特征，气候环境条件、

宿主遗传背景及微生物组间互作网络共同构成

主要驱动因素［19， 28］。宿主植物的生理状态也会

影响真菌内生群落的结构特征［29］。在果树中，内

生真菌生物群的组成因树种差异而不同［30］。有

研究表明，苹果不同砧木/接穗组合通过基因型

特异性影响内生微生物群结构［31］。在梨树中有

研究报道，内生细菌群落中假单胞菌属和链养单

胞菌属具有固氮与溶磷功能，暗示其在宿主营养

代谢中的重要作用［32］。

我们在育种过程中观察到同树龄的梨树杂

种群体中出现了矮生与乔生的株高表型分化，但

其根系内生微生物群落与这种差异的相关性仍

然未知。本研究旨在研究梨树杂种群体内生微

生物群落的分布，推测和阐明内生菌群落结构与

杂种群体树型之间的相关性。本研究将为梨树

杂种群体内生菌群落的研究提供一个视角，并为

进一步开发利用这些群落提供有用的信息。

1　材料与方法

1.1　试验样本收集

采样地点位于山东省泰安市泰山区山东农

业大学园艺实验站（北纬 36°10′17.2128″，东经

117°9′37.476″）。于 2022年 11月 14日采集根系

和土壤样本，在实验站梨园随机选择野生秋子梨

实生群体乔生树和矮生树，其中将树龄 7年、株

高低于1.5 m的实生树归为矮生组，将树龄7年、

株高在 3 m以上的实生树归为乔生组。每一棵

树记为一个生物学重复，每组各 6 个生物学重

复，共12个样本，所有样本均采用一致的肥水管

理，其根周土壤基本情况见表1。在树主干周围

50 cm的范围内挖穴取样，使用75%乙醇消毒的

剪刀采集须根样品于无菌塑料袋内，4 ℃保存并

于24 h内处理。根系经自来水洗涤后，按75%乙

醇洗涤5 min、1%次氯酸钠洗涤5 min、75%乙醇

洗涤30 s的顺序对根系表面消毒，然后用无菌蒸

馏水冲洗3次，晾干后，液氮研磨根系至粉末状，

于−80 ℃保存。

1.2　试验样本树体高度、直径、周长的测量

试验样本的树体高度使用塔尺进行测量。

在距离地面5 cm处对树体主干的直径和周长进

行测量，使用游标卡尺测量主干直径，使用皮尺

测量主干周长。

1.3　DNA扩增与高通量测序

根据制造商的说明，使用FastDNA Spon Kit 

for Soil（MP，USA）提取根系总基因组DNA。然

后使用琼脂糖凝胶电泳检查DNA。分离的DNA

保存在−80 ℃以待进一步分析。足够质量的

DNA样本送至广东美格基因科技有限公司用于

PCR扩增和高通量测序。使用细菌16S rRNA通

用引物 515f（5′-GTGCCAGCMGCCGCGGTAA-

3′ ）和 909r（5′-CCCCGYCAATTCMTTTRAGT-

3′）扩增内生细菌 V4V5-7 区段。选择真菌 ITS 

rRNA通用引物ITS1（5′-CTTGGTCATTTAGAGGA

AGTAA-3′）和 ITS2（5′-GCTGCGTTCTTCATC

GATGC-3′）扩增内生真菌 ITS1-2 区段。使用

Illumina MiSeq PE250 测序平台进行高通量

测序。

1.4　数据处理和生物信息学分析

测序完成后，使用 Qiime2［33］软件对下机数

据进行剪接 、生成 ASV（Amplicon Sequence 

Variants扩增子序列变体）并降噪，构建稀释曲线

和系统发育树，根据系统发育树进行抽平。细菌

使用 SILVA 138 数据库（https：//www. arb-silva.
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de/）进行序列比对和物种分类信息注释，真菌则

使用 UNITE 9.0 数据库（http：//unite.ut.ee/）。基

于 Chao1、Shannon 和 Pielou 多样性指数在 ASV

水平上进行 Alpha 分析。在 ASV 水平上使用

Bray-Curtis差异进行Beta分析，使用 R中 vegan

包的“Adonis”函数进行方差分析的置换多元方

差分析。线性判别分析效应值（LEfSe，the linear 

discriminant analysis effect size）分析使用在线网

站 Galaxy（http：//huttenhower. sph. harvard. edu/

lefse/）执行。DESeq2分析使用R中DESeq2包进

行分析。Mantel检验使用R中 linkET包进行分

析可视化。基于相关性的微生物共存关系网络

使用Gephi 0.10.1进行可视化。

2　结果

2.1　根系内生微生物与树型的相关性

通过Mantel检验，矮生梨树群体根系内生细

菌群落与树体高度（R=0.535，P=0.001）、树干周

长（R=0.469，P=0.005）和 直 径（R=0.408，P=

0.013）呈显著相关，而乔生梨树群体在两者间则

没有显著相关关系（P>0.05），其内生细菌群落与

树体高度、树干周长和直径的相关系数分别为

0.085、0.177、0.222。对于根系内生真菌群落而

言，不论是矮生梨树群体还是乔生梨树群体对于

树型均没有显著相关（图1A、B）。根系内生细菌

群落差异ASV多数与树体高度、树干周长和直

径显著负相关，而内生真菌群落差异ASV与树

体高度、树干周长和直径呈显著正相关和负相关

的数量相当（图1C、D）。

2.2　Alpha多样性分析

采用Chao 1、Shannon、Pielou等指数评价梨

树杂种群体样本根系内生细菌和真菌微生物群

落的Alpha多样性。杂种群体根系内生细菌群

落中，矮生树群体Chao 1指数显著高于乔生树

群体（P<0.05），而 Shannon指数和 Pielou指数在

矮生树群体与乔生树群体之间没有显著差异

表 1 样本土壤基本理化性质

Table 1 Basic physical and chemical properties of sample soil

样本

Sample

矮生 1 Dwarf 1

矮生 2 Dwarf 2

矮生 3 Dwarf 3

矮生 4 Dwarf 4

矮生 5 Dwarf 5

矮生 6 Dwarf 6

乔生 1 Arborescent 1

乔生 2 Arborescent 2

乔生 3 Arborescent 3

乔生 4 Arborescent 4

乔生 5 Arborescent 5

乔生 6 Arborescent 6

pH

7.81±0.08bcd

7.87±0.02bc

8.15±0.04a

7.73±0.01cde

8.25±0.02a

7.64±0.10ef

7.33±0.06g

7.51±0.11f

7.94±0.02b

7.53±0.07f

7.63±0.04ef

7.70±0.14de

有机质/（mg/kg）

Organic matte

14.74±0.63d

17.03±1.88c

7.95±0.46f

21.96±0.20a

14.23±0.57d

12.00±1.19e

12.85±0.60de

19.16±0.77b

14.70±0.95d

18.73±0.13b

13.43±0.66de

14.14±1.43d

碱解氮/（mg/kg）

Available nitrogen

8.72±0.17d

12.12±0.25b

12.63±0.28a

11.44±0.14c

8.05±0.028e

11.46±0.15c

5.25±0.19i

8.51±0.30d

5.89±0.23h

6.55±0.18g

7.47±0.19f

7.35±0.07f

有效磷/（mg/kg）

Available phosphorus

50.22±2.77def

90.52±4.76a

40.17±3.54g

62.29±3.98bc

46.89±2.89efg

57.51±5.35cd

88.63±1.99a

44.07±4.43fg

71.12±9.08b

63.83±4.86bc

85.56±1.69a

55.01±4.44cde

有效钾/（mg/kg）

Available potassium

169.58±1.58e

166.85±1.58e

169.58±1.57e

169.58±1.57e

163.21±1.58f

168.67±1.58e

195.08±2.73d

207.83±1.58b

166.85±1.58e

239.71±1.58a

198.73±1.57c

193.26±1.57d

注：同列数据后不同小写字母代表不同处理间差异显著（P<0.05）。

Note：  Different lowercase letters after data in the same column indicate significant differences among different treatments （P<0.05）.

表 2 梨树杂种群体的树体高度、主干直径和周长

Table 2 Tree height, trunk diameter and trunk 
circumference of pear hybrid populations

样本

Sample

矮生 1 Dwarf 1

矮生 2 Dwarf 2

矮生 3 Dwarf 3

矮生 4 Dwarf 4

矮生 5 Dwarf 5

矮生 6 Dwarf 6

乔生 1 Arborescent 1

乔生 2 Arborescent 2

乔生 3 Arborescent 3

乔生 4 Arborescent 4

乔生 5 Arborescent 5

乔生 6 Arborescent 6

高度/cm

Height

113.0

92.0

107.0

127.5

83.0

97.0

351.0

336.5

358.0

303.0

300.0

324.0

周长/cm

Circumference

10.5

7.7

9.5

9.0

11.0

11.0

19.5

18.5

17.5

22.7

20.5

24.0

直径/cm

Diameter

2.7

2.1

2.4

2.7

3.0

2.0

5.6

5.2

5.4

6.0

5.8

7.3
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（P>0.05），说明矮生树根系内生细菌群落丰富度

显著高于乔生树根系内生细菌群落，而在多样性

和均匀度上两者之间没有显著差异（图2A）。在

根系内生真菌群落中，矮生树群体与乔生树群体

之间，Chao 1指数、Shannon指数、Pielou指数均

没有显著差异（P>0.05），说明矮生树群体与乔生

树群体根系内生真菌群落在丰富度、多样性和均

匀度上没有显著差异（图2B）。

2.3　Beta多样性分析

通过主坐标分析（PCoA）和多元方差分析

（Adonis）来评估梨树杂种群体样本根系内生细

菌和真菌微生物群落的相似性。在内生细菌群

落的ASV水平，PC1解释了总变化的 57%，PC2

解释了22%，并且样本根据表型分组形成了明显

的聚类，这表明矮生树与乔生树的细菌群落结构

组成差异明显。内生真菌群落的ASV水平的总

解释率为 36%，聚类区间存在大部分重叠，这表

明内生真菌群落样本分布距离较近，群落结构组

成相似。梨树杂种群体的差异是影响根系内生

细 菌 群 落 组 成（Adonis，R2=0.437，P=0.005）

（图 2C）和真菌群落组成（Adonis，R2=0.141，P=

0.04）（图2D）的主要因素。

2.4　杂种梨树群体根系内生细菌、真菌群落物

种组成

利用16S序列进行物种注释，杂种梨树群体

根系内生细菌相对丰度排在前十的优势菌门有变

形菌门（Proteobacteria）、蓝细菌门（Cyanobacteria）、

放 线 菌 门（Actinobacteriota）、拟 杆 菌 门

（Bacteroidota）、浮霉菌门（Planctomycetota）、黏菌

门（Myxococcota）、疣微菌门（Verrucomicrobiota）、

Patescibacteria、厚壁菌门（Firmicutes）、酸杆菌门

（Acidobacteriota）。其中变形菌门（Proteobacteria）

和蓝菌门（Cyanobacteria）的相对丰度最高（图 3，

A）。在属水平上，相对丰度较高的为线粒体

（Mitochondria）、蓝细菌属（Chloroplast）、链霉菌

属（Streptomyces）、酸化杆菌属（Acinetobacter）、

不动杆菌属（Acidibacter）等（图3C）。

利用 ITS序列进行物种注释，杂种梨树群体

根系内生真菌在门水平上相对丰度较高的为子

囊 菌 门 （Ascomycota） 、 担 子 菌 门

图 1 Mantel检验与相关性分析

Fig. 1 Mantel test and correlation analysis
注：梨树杂种群体根系内生细菌群落（A）和真菌群落（B）与树体高度、树干周长和直径的Mantel检验。梨树杂种群体根系内生细

菌群落差异ASV（C）和真菌群落差异ASV（D）与树体高度、树干周长和直径的相关性分析。*P<0.05，**P<0.01，***P<0.001。

Note:  Mantel test of endophytic bacterial community(A)and fungal community(B)in root system of pear hybrid population in relation 

to tree height, trunk circumference and diameter. Correlation analysis of endophytic bacterial community difference ASV(C)and fungal 

community difference ASV(D)with tree height, trunk circumference and diameter in the root system of pear tree hybrid population.*P<0.05,

**P<0.01,***P<0.001.
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（Basidiomycota）、球囊菌门（Glomeromycota）、霉

菌 门（Mortierellomycota）等 ，其 中 子 囊 菌 门

（Ascomycota）在所有样本中相对丰度均较高，担

子菌门（Basidiomycota）在所有样本中占有较高

相对丰度并且在矮生树样本中的相对丰度高于

在乔生树样本中的相对丰度（图3B）。在属水平

上，相对丰度的前十个属中有 5 个未注释到的

属，其中 3个属于子囊菌门（Ascomycota）2个属

于 担 子 菌 门（Basidiomycota），镰 刀 菌 属

（Fusarium）在乔生树群体中具有比在矮生树群

体中更高的相对丰度，其余属在样本中均缺少一

致规律（图3D）。

2.5　矮生树群体与乔生树群体根系内生微生物

差异类群

通过LEfSe分析对矮生树群体与乔生树群

体根系内生微生物群落的差异类群进行了进一

步鉴别。在内生细菌群落中，富集到了 25个差

异属，其中 20个分布在矮生树群体中，5个分布

在乔生树群体；在矮生树群体中主要富集了拟杆

菌门（Bacteroidota）、蓝菌门（Cyanobacteria）等类

群的细菌，在乔生树群体中主要富集了变形菌门

（Proteobacteria）等类群的细菌（图 4A）。在内生

真菌群落中，富集到了8个差异属，其中3个分布

在矮生树群体中，5个分布在乔生树群体；在矮

生树群体中主要富集了子囊菌门（Ascomycota）

等类群的真菌，在乔生树群体中主要富集了担子

菌门（Basidiomycota）等类群的真菌（图4B）。

通过DESeq2差异分析，可以筛选出ASV水

平上矮生树群体和乔生树群体之间根系内生微

生物群落的差异类群。在内生细菌的所有样本

数据中，共筛选出12个显著富集（“enriched”）的

ASV和40个显著下降（“depleted”）的ASV，这些

差异ASV大多数属于变形菌门；内生真菌的所

有样本数据中 ，共筛选出 30 个显著富集

（“enriched”）的 ASV 和 22 个 显 著 下 降

（“depleted”）的 ASV（图 4C、D），其中富集的

ASV 多数属于子囊菌门和担子菌门，下降的

ASV多数来自子囊菌门和球囊菌门。

图 2 Alpha多样性与Beta多样性分析

Fig. 2 Alpha diversity and Beta diversity analysis
注：梨树杂种群体根系内生细菌群落（A）和真菌群落（B）的Alpha多样性分析，包括 Chao1指数、Shannon指数和Pielou指数。梨

树杂种群体根系内生细菌群落（C）和真菌群落（D）的主坐标分析PCoA。*P<0.05。

Note:  Alpha diversity analysis of endophytic bacterial community (A) and fungal community (B) in root system of pear hybrid 

population including Chao1 index, Shannon index and Pielou index. Principal coordinate analysis PCoA of endophytic bacterial community 

(C) and fungal community (D) in the root system of pear tree hybrid population.*P<0.05.
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2.6　根系内生细菌及内生真菌共现网络

对于内生细菌网络，矮生树群体的节点数、

边数、平均度、模块化程度均比乔生树群体高，

这表明矮生树群体根系内生细菌网络是一个高

度结构化、强相关、复杂的网络。并且从矮生

树群体（1.06）到乔生树群体（4.12），正、负连接

边的比值升高，表明矮生树群体根系内微生物

群落的竞争连接更强。而内生真菌网络，矮生

树群体的节点数、边数、平均度等比乔生树群

体高，这表明矮生树群体根系内生真菌网络比

乔生树群体更为复杂。矮生树群体内生细菌网

络模块化（6.251）显著高于乔生树群体（0.77），

而矮生树群体内生真菌网络模块化程度（1.99）

比乔生树群体内生真菌网路的模块化程度

（3.233）低，这表明内生细菌群落在矮生树群体

根系中具有高度的模块化结构，而内生真菌群

落则在乔生树群体根系中更具模块化特征（图

5A、B）。

3　讨论

检测植物内生细菌时，测序的引物选择尤为

重要，因为植物的线粒体 16S rRNA、叶绿体 16S 

rRNA与细菌的 16S rRNA在全长上表现出较高

的序列同源性，并且保守区具有更高的序列同源

性，在从植物样本中提取细菌 DNA 时，植物

DNA可能会被共提取［34］。本研究采用了微生物

组研究中最常使用的引物 515f/909r扩增内生细

菌的V4V5-7区段，我们通过微生物群落物种组

成分析发现，在属水平上注释到较高丰度的线粒

体（Mitochondria），说明使用这对引物扩增在一

定程度上受到植物源 DNA 的干扰。有研究表

明，采用引物 799f/1193r扩增可以降低检测植物

内生细菌时来源于植物的干扰［35］，但部分细菌

（例如鞘氨醇单孢菌科等）的丰度检测会存在较

大偏差［36］。

在我们的研究中根系内生细菌群落分为

25个门，以变形菌门和蓝细菌门为主；内生真菌

图 3 根系内生微生物物种组成

Fig. 3 Species composition of root endophytic microorganisms
注：梨树杂种群体根系内生细菌在门水平（A）和属水平（C）的相对丰度；内生真菌在门水平（B）和属水平（D）的相对丰度。

Note:  Relative abundance of endophytic bacteria at the phylum level (A) and genus level (C); and endophytic fungi at the phylum level 

(B) and genus level (D) in the root system of a hybrid population of pear trees.
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群落分为 9个门，以子囊菌门和担子菌门为主。

在内生细菌群落中，富集到了25个差异属，在矮

生 树 群 体 中 主 要 富 集 了 拟 杆 菌 门

（Bacteroidota）、蓝细菌门（Cyanobacteria）等类群

的细菌。蓝细菌是广泛传播的具有光合作用能

力的革兰氏阴性细菌，在氮循环中发挥重要作

用，对许多植物的健康和生长至关重要［37］，而且

蓝细菌是一种环境友好的生物肥料来源［38］。固

氮蓝细菌能够与多种植物形成共生关系，如小麦

和马铃薯［37， 39］。有研究表明与叶片相关的重氮

营养型细菌群落主要属于蓝细菌，蓝细菌可以为

雨林生态系统提供重要的氮输入［40］。在互花米

草（Spartina alterniflora）的根平面细菌群落以及

挪威云杉的树皮、茎、针和根组织中也发现了蓝

细菌［41］。蓝细菌在梨中的功能作用有待进一步

研究。在内生真菌群落中，富集到了 8 个差异

属，在矮生树群体中主要富集了子囊菌门

（Ascomycota）等类群的真菌，在乔生树群体中主

要富集了担子菌门（Basidiomycota）等类群的真

菌。内生真菌群落在杂种梨树群体中富集的差

异种类在数量上远远小于细菌群落，并且由于真

菌物种注释信息库的不完善，在属水平上无法确

认多数真菌的物种信息，对于内生真菌群落的研

究仍然可以深入挖掘。

杂种实生后代群体株高表型的分化受到多

种因素影响，包括遗传背景、栽培管理、环境胁迫

图 4 差异物种分析

Fig. 4 Analysis of differential species
注：梨树矮生树群体与乔生树群体通过LefSe差异分析筛选内生细菌群落（A）和内生真菌群落（B）中的差异类群，红色为在矮生

树群体中显著富集的微生物，绿色为在乔生树群体中显著富集的微生物；通过DESeq2差异分析，筛选出根系内生细菌群落（C）和内

生真菌群落（D）在ASV水平上的差异类群。

Note:  Differential taxa in the endophytic bacterial community (A) and endophytic fungal community (B) were screened by LefSe 

difference analysis between the dwarf and arborescent populations of pear trees, with microorganisms significantly enriched in the dwarf 

population in red, and those significantly enriched in the arborescent population in green; root endophytic bacterial community (C) and 

endophytic fungal community (D) were screened for differential taxa at the ASV level by DESeq2 analysis of variance.
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等。试验样本均在同一果园进行相同的肥水管

理，我们认为基因型的差异是株高表型分化的关

键因素。有关矮生西洋梨的研究表明，矮生性状

是一个受显性基因控制的质量性状，并将该基因

定名为PcDw［42］。最近有研究表明，GA2ox家族

基因在梨的矮生中发挥重要作用［43］。由于矮生

与乔生表型的分化，间接影响了根系对于微生物

的招募［44］。我们在研究中发现矮生梨树群体根

图 5 根系内生微生物群落共现网络

Fig. 5 Co-occurrence network of root endophytic microbial communities
注：（A）为矮生杂种群体和乔生杂种群体根系内生细菌在门水平上的共现网络，（B）为矮生杂种群体和乔生杂种群体根系内生真

菌在门水平上的共现网络。

Note:  (A) Co-occurrence network of root endophytic bacteria at the phylum level for the dwarf hybrid and arborescent hybrid populations, 

and (B) co-occurrence network of root endophytic fungi at the phylum level for the dwarf hybrid and arborescent hybrid populations.
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系内生细菌群落和真菌群落相较于乔生梨树群

体更为复杂，并且我们在对于差异ASV的分析

中发现在矮生梨树群体根系内生细菌群落中的

富集了具有潜在促生功能的细菌，例如鞘氨醇单

胞 菌 属（Sphingomonas）［45-47］ 、柄 杆 菌 属

（Caulobacter）［48］、丰祐菌属（Opitutus）［49］。在根

系内生真菌群落中我们也观察到一些具有能够

加强植物防御、增强植物生长类似潜在功能的真

菌，例如梨形孢属（Serendipita）［50］在乔生梨树群

体根系内富集。土壤是植物内生微生物群落的

最重要贡献者，贡献了超过三分之二的细菌和真

菌多样性，土壤微生物群首先聚集在植物根际，

在特异性选择下被吸收到根系中［51］。矮生树样

本根周土壤的pH、碱解氮、有效钾与乔生树样本

存在明显差异（表1），土壤理化性质的差异会影

响根周土壤和根际的微生物群落组成，从而影响

定殖于根系的微生物类群，同时根系募集的内生

微生物与根际微生物也会影响根周的土壤理化

性质［52，53］。我们推测在根系内生微生物群落形

成过程中，矮生群体和乔生群体对于内生微生物

的招募存在选择偏好，对于矮生梨树群体来说，

偏向招募具有促生功能的细菌在根内定殖，通过

细菌分泌的生长素、赤霉素等植物激素来促进根

系生长和提早结束童期；对于乔生梨树群体而

言，则偏向招募具有增加树体防御和分泌抗生素

等功能的细菌和真菌。通过高通量测序技术可

以观测到矮生梨树群体和乔生梨树群体在招募

微生物上的差异，但这些具有潜在促生功能的微

生物是否在根内发挥相应的功能，仍然需要通过

分离鉴定进行验证。

4　结论

梨树矮生与乔生杂种群体分别塑造了其各

自独特的细菌与真菌微生物群落，矮生梨树群

体根系内生细菌群落与树体高度、树干周长和

直径呈显著相关，而乔生梨树群体在两者间则

没有呈显著相关。矮生树群体主要富集了拟杆

菌门、蓝细菌门等类群的细菌，乔生树群体主

要富集了变形菌门等类群的细菌；矮生树群体

主要富集了子囊菌门等类群的真菌，乔生树群

体主要富集了担子菌门等类群的真菌。矮生树

群体根系内生细菌、真菌的共现网络比乔生树

群体更为复杂。
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