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　 　 摘要:　 根腐病是影响结香产业可持续发展的重要病害之一ꎬ为了探明结香根腐病的发病机制ꎬ筛选潜在病原

菌ꎬ研发有效防治药剂ꎬ本研究以安徽省潜山市根腐病高发的结香林作为研究对象ꎬ采用高通量测序技术( Ｉｌｌｕｍｉｎａ
ＭｉＳｅｑ)ꎬ分析和比较了结香健康植株和患病植株根际土壤理化性质、细菌和真菌的群落结构及多样性ꎮ 结果表明ꎬ
患病植株根际土壤细菌和真菌丰富度指数(Ｃｈａｏ１ 指数)分别较健康植株显著降低 １３􀆰 ７４％和 ４５􀆰 ８３％ꎬ细菌多样性

(Ｓｈａｎｎｏｎ 指数)没有显著变化ꎬ但真菌多样性(Ｓｈａｎｎｏｎ 指数)显著高于健康植株ꎮ 与健康植株根际土壤相比ꎬ患病

植株根际土壤黏细菌属(Ｂｙｓｓｏｖｏｒａｘ)相对丰度显著增加(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ真菌葡萄座腔菌属(Ｂｏｔｒｙｏｓｐｈａｅｒｉａ)和蜡壳耳目

(Ｓｅｂａｃｉｎａｌｅｓ)未定属相对丰度极显著增加(Ｐ<０􀆰 ０１)ꎮ 患病植株根际土壤有机碳含量显著高于健康植株根际土壤ꎮ
综上ꎬ结香在感染根腐病后ꎬ根际土壤细菌和真菌丰富度下降ꎬ真菌群落多样性升高ꎬ初步确定黏细菌属菌、葡萄座

腔菌属菌和蜡壳耳目未定属菌可能是引起结香患根腐病的病原菌ꎬ本研究结果为后续开展结香致病菌的分离和培

养提供了候选菌群ꎮ
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　 　 结香(Ｅｄｇｅｗｏｒｔｈｉａ ｃｈｒｙｓａｎｔｈａ Ｌｉｎｄｌ.)是瑞香科

(Ｔｈｙｍｅｌａｅａｃｅａｅ)结香属(Ｅｄｇｅｗｏｒｔｈｉａ)的一种落叶

灌木ꎬ别名三桠皮ꎬ也叫黄瑞香和打结花ꎬ在中国分

布于河南、陕西及长江流域以南诸省(市)ꎬ安徽省

大别山区的岳西、潜山、金寨和霍山等地有广泛种

植[１]ꎮ 结香具有较高的药用价值ꎬ其花有明目功

效ꎬ根和叶可治疗风湿性关节痛、腰痛和跌打损伤

等[２]ꎮ 近年来ꎬ随着种植规模的不断扩大ꎬ结香病

害发生越来越严重ꎬ其中以根腐病最为常见[３]ꎮ 结

香根腐病是由多种病原细菌或真菌引起的一种土传

性病害ꎬ该病造成根部腐烂ꎬ使根部吸收养分和水分

的功能逐渐丧失ꎬ最后导致整株死亡ꎬ严重发生时会

导致大面积结香林枯萎ꎬ对结香产业的可持续发展

造成巨大影响ꎮ 相关研究结果表明ꎬ植物根腐病的

病原菌种类主要有腐皮镰刀菌(Ｆｕｓａｒｉｕｍ ｓｏｌａｎｉ)、尖
孢镰刀菌(Ｆｕｓａｒｉｕｍ ｏｘｙｓｐｏｒｕｍ)和立枯丝核菌(Ｒｈｉ￣
ｚｏｃｔｏｎｉａ ｓｏｌａｎｉ)等[４]ꎮ 尖孢镰刀菌可致多种植物患

根腐病ꎬ陈玉涵等[５]在患根腐病的山药中通过对病

原菌进行分离和培养ꎬ发现镰孢属真菌是导致陕西

省榆林市山药患根腐病的主要病原菌种类ꎮ 立枯丝

核菌是丝核菌属真菌ꎬ是一种常见的土传病原真菌ꎬ
可侵染多种作物ꎬ如棉花、马铃薯、水稻和甜菜

等[６]ꎬ严重影响植株的健康生长ꎮ 目前ꎬ土传病害

仍然是农业生产上的一个严重问题ꎬ控制土传病害

的传统方法是从土壤中找到病原菌并根除[７]ꎮ 例

如引起烟草患青枯病的青枯雷尔氏菌(Ｒａｌｓｔｏｎｉａ ｓｏ￣
ｌａｎａｃｅａｒｕｍ) [８]ꎬ导致苜蓿患根腐病的尖孢镰刀菌[９]

以及引发花生患白绢病的齐整小核菌( Ｓｃｌｅｒｏｔｉｕｍ
ｒｏｌｆｓｉｉ) [１０]ꎮ

国内外对于根腐病的研究方法逐渐成熟ꎬ如从

芍药[１１]、丹参[１２]和大白菜[１３] 等多种植物上对根腐

病的病原菌进行分离、鉴定和防治ꎮ 当前ꎬ对结香的

研究主要集中在生长特性、种质资源开发利用、生理

生态特性等方面ꎬ对于结香根腐病的研究尚未见报

道ꎮ 土壤中微生物的多样性对维持土壤健康和质量

至关重要ꎮ 姬俊华等[１４] 研究发现ꎬ与健康牡丹相

比ꎬ患根腐病牡丹植株根部细菌和真菌的丰度均有

下降趋势ꎬ其中真菌群落的丰度显著降低ꎬ在真菌功

能预测中患病牡丹中腐生菌类群和病原菌类群都显

著高于健康植株ꎮ 韩凤等[１５] 采用高通量测序技术

研究发现ꎬ根际土壤细菌群落结构和土壤酶活性的

变化可能是导致多花黄精感染根腐病的重要原因ꎮ
由此可见ꎬ植物根腐病与土壤微生物多样性结构变

化密切相关ꎬ因此ꎬ研究植物根际土壤微生物的变

化ꎬ对农业生产有重要的指导作用ꎮ
本研究采集安徽省潜山市结香根腐病发生区的

根际土壤ꎬ采用高通量测序技术对健康及患根腐病

的结香根际土壤中细菌和真菌进行分析ꎬ对比健康

和患病植株根际土壤中细菌和真菌群落结构的差

异ꎬ探究土壤微生物多样性及组成变化ꎬ并分析土壤

理化性质ꎬ筛选结香患根腐病的潜在病原菌ꎬ为根腐

病发病机制和研发防治药剂提供理论依据ꎬ促进结

香产业可持续发展ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 研究区概况

试验地位于安徽省潜山市水吼镇结香栽培基地

(３１°４′１２″Ｎꎬ１１６°４６′１２″Ｅ)ꎬ该基地建于 ２０１５ 年ꎬ面
积 ３５０ ｈｍ２ꎬ平均海拔 ４００ ｍꎬ属亚热带季风气候ꎬ四
季分明ꎬ光照充足ꎬ气候温和ꎬ年均气温 １６􀆰 ８ ℃ꎬ年
均降水量１ ４００ ｍｍꎻ土壤多为红壤和黄棕壤ꎻ结香

株距 １ ｍꎬ行距 ２􀆰 ５ ｍꎬ株高１~２ ｍꎮ
１.２　 土壤样品的采集与处理

病害调查与样本采集于 ２０２２ 年 ８ 月初进行ꎬ根
据结香根和叶的形态判断是否患根腐病ꎬ选择 ６ 株

健康植株和 ６ 株患病植株分别采集土壤样品ꎬ健康

植株随机选择ꎬ一般距离患病植株 １０ ｍ 左右ꎬ所有

健康植株和患病植株均选自同一林分ꎬ因此两类结
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香植株生长的立地环境基本一致ꎮ 确定采样植株

后ꎬ每棵各取 ２ 份根际土壤ꎬ１ 份用于微生物分析ꎬ
另 １ 份用于测定土壤理化性质ꎬ土壤样品去除植物

残留物并做好标记ꎬ病株根际土样分别标记为 Ｄ１、
Ｄ２、Ｄ３、Ｄ４、Ｄ５、Ｄ６ꎬ健康根际土样分别标记为 Ｈ１、
Ｈ２、Ｈ３、Ｈ４、Ｈ５、Ｈ６ꎮ 将样品放入保温箱中低温保

存ꎬ并快速送回实验室ꎮ １ 份土样经冷冻后快递至

杭州联川生物技术股份有限公司进行 １６Ｓ ｒＤＮＡ 和

ＩＴＳ ｒＤＮＡ 高通量测序ꎬ另 １ 份土样风干压碎后过孔

径为 ２ ｍｍ 筛去除杂质后用于土壤理化性质的测

定ꎮ
１.３　 土壤理化性质的测定

土壤电导率(ＥＣ)和 ｐＨ 分别用电导仪和 ｐＨ 计

测定ꎻ土壤含水率(ＳＷＣ)采用恒温烘干法测定ꎻ土
壤中铵态氮(ＮＨ＋

４ ￣Ｎ)和硝态氮(ＮＯ－
３ ￣Ｎ)含量使用 １

ｍｏｌ / Ｌ的 ＫＣｌ 溶液浸提ꎬ取上清液ꎬ用 ＦＯＳＳ 公司的

ＦＩＡＳｔａｒ ５０００ 连续流动注射分析仪测定ꎻ土壤中全

磷(ＴＰ)含量用连续流动分析仪测定ꎻ土壤中全氮

(ＴＮ)含量和有机碳(ＳＯＣ)含量使用意大利 Ｖｅｃｔｏｒ
公司的 ＥＡ ３ ０００元素分析仪测定ꎮ
１.４　 土壤微生物 ＤＮＡ 的提取与测序

选择 ＣＴＡＢ 法提取土壤微生物的总 ＤＮＡꎬ通过琼

脂糖凝胶电泳分析 ＤＮＡ 提取质量ꎬ同时采用紫外分

光光度计对 ＤＮＡ 进行定量ꎮ 使用带 Ｂａｒｃｏｄｅ 的特异

引物ꎬ细菌引物选择 ３４１Ｆ(５′￣ＣＣＴＡＣＧＧＧＮＧＧＣＷＧ￣
ＣＡＧ￣３′) / ８０５Ｒ(５′￣ＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＡＴＣＴＡＡＴＣＣ￣３′)
对 １６ Ｓ ｒＤＮＡ 碱基序列的Ｖ３~ Ｖ４ 高变区进行扩增ꎬ
真菌引物选择 ＩＴＳ￣Ｆ(５′￣ＧＡＡＣＣＷＧＣＧＧＡＲＧＧＡＴＣＡ￣
３′) / ＩＴＳ￣Ｒ(５′￣ＧＣＴＧＣＧＴＴＣＴＴＣＡＴＣＧＡＴＧＣ￣３′)对 ＩＴＳ
１~２ 区进行 ＰＣＲ 扩增ꎮ ＰＣＲ 产物由 ＡＭＰｕｒｅ ＸＴ
ｂｅａｄｓ (美国贝克曼库尔特公司产品)纯化ꎬＱｕｂｉｔ(美
国英杰生命技术有限公司产品)定量ꎬ将合格的文库

按梯度稀释后ꎬ根据测序需要按相应比例混合ꎬ并经

ＮａＯＨ 变性为单链后使用 ＮｏｖａＳｅｑ ６０００ 测序仪进行

２×２５０ ｂｐ 的双端测序ꎮ
１.５　 数据质控与统计分析

使用 Ｆｌａｓｈ ｖ １.２.８ 将每 １ 对进行双端读序ꎬ根
据重叠区拼接合并成一条更长的序列ꎬ之后去除嵌

合体序列得到高质量的序列ꎮ 通过 ＱＩＩＭＥ ２ 软件分

析流程ꎬ调用 ＤＡＤＡ ２ 对序列进行过滤和去噪ꎬ获得

扩增子序列变体(ＡＳＶ)特征序列及其丰度表格ꎬ然
后采用物种分类学注释ꎬ细菌数据采用 ＳＩＬＶＡ 数据

库中的 ＮＴ￣１６Ｓ 数据库进行物种注释ꎻ真菌数据则采

用 ＲＤＰ 数据库中的 Ｕｎｉｔｅ 数据库进行物种分类学注

释ꎬ并根据 ＡＳＶ 特征丰度表对各物种在各样本中的

丰度进行多样性分析和微生物群落差异性分析ꎮ
１.６　 数据处理

本研究应用 ＱＩＩＭＥ ２ 对微生物数据进行分析ꎬ
应用 Ｅｘｃｅｌ ２０１６ 和 Ｒｖ４. ２. １ 软件对土壤的理化性

质、细菌和真菌的 α 多样性及 β 多样性进行分析ꎬ应
用 ＳＰＳＳ ２６. ０ 单因素方差法进行差异性比较ꎬ用
Ｋｒｕｓｋａｌ￣Ｗａｌｌｉｓ 非参数法检验显著性ꎬ并计算平均值

和标准差ꎬ结香患病与健康植株根际土壤细菌和真

菌物种差异性采用 Ｍａｎｎ￣Ｗｈｉｔｎｅｙ Ｕ ｔｅｓｔ 进行差异性

检验ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 土壤理化特性

土壤理化性质检测结果见表 １ꎬ结香患病植株

根际土壤 ＳＯＣ 含量显著高于健康植株根际土壤

(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ根际土壤 ｐＨ 值、ＴＰ 含量、ＮＨ＋
４ ￣Ｎ含量、

ＥＣ、ＳＷＣ、ＴＮ 含量、ＮＯ－
３ ￣Ｎ含量、钾含量与健康植株

根际土壤相比差异不显著ꎮ

表 １　 结香患病植株与健康植株根际土壤的理化性质

Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ ｄｉｓｅａｓｅｄ

ａｎｄ ｈｅａｌｔｈｙ Ｅｄｇｅｗｏｒｔｈｉａ ｃｈｒｙｓａｎｔｈａ Ｌｉｎｄｌ. ｐｌａｎｔｓ

土壤理化性质　 　 　 　 患病植株
根际土壤

健康植株
根际土壤

ｐＨ ４.８４±０.３４ａ ５.３２±０.４９ａ

电导率(ＥＣꎬμＳ / ｃｍ) ５２.２２±１１.７９ａ ４６.７０±９.６４ａ

含水率(ＳＷＣꎬ％) １６.６６±１５.８７ａ １１.６０±２.９９ａ

有机碳(ＳＯＣ)含量(ｇ / ｋｇ) １５.５３±９.１８ａ ８.７９±５.１６ｂ

全氮(ＴＮ)含量(ｇ / ｋｇ) １.１４±０.３８ａ １.０１±０.４２ａ

全磷(ＴＰ)含量(ｍｇ / ｋｇ) ０.２９±０.３１ａ ０.３２±０.３０ａ

铵态氮(ＮＨ＋
４ ￣Ｎ)含量(ｍｇ / ｋｇ) ５.５４±２.１５ａ ６.１５±１.６０ａ

硝态氮(ＮＯ－
３ ￣Ｎ)含量(ｍｇ / ｋｇ) １.４７±１.１５ａ ０.９５±０.８２ａ

钾(Ｋ)含量(ｍｇ / ｋｇ) ３.６９±１.１３ａ ３.０７±１.０９ａ
表中数值均为平均值±标准差ꎬ同行不同小写字母表示处理间差异
显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ

２.２　 结香患病植株与健康植株根际土壤微生物多

样性

　 　 对 １２ 份结香根际土壤样品 １６ Ｓ ｒＤＮＡ 碱基序

列的Ｖ３~Ｖ４ 高变区进行扩增后ꎬ共获得原始序列

１ ００７ ９２２个ꎬ其中有效总序列８５０ ５９０个ꎬ总有效率
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为 ８４􀆰 ３９％ꎮ 在对土壤样品基因序列的 ＩＴＳ １ 和 ＩＴＳ
２ 区进行扩增后ꎬ共获得原始序列９６１ ５７５个ꎬ其中有

效总序列９２２ １２３个ꎬ总有效率为 ９５􀆰 ９０％ꎮ
Ｖｅｎｎ 图分析结果(图 １)显示ꎬ健康结香根际土

壤样本中细菌和真菌数量分别为９ ７１８个和１ ７９１个

ＯＴＵꎬ特有细菌和真菌数量分别为６ ４３２个和１ ５０８个
ＯＴＵꎻ患病结香根际土壤样本中细菌和真菌数量分

别为７ ３４８个和 ８６４ 个 ＯＴＵꎬ特有细菌和真菌数量分

别为３ ９７２个和 ５８１ 个 ＯＴＵꎮ

Ａ:ＯＴＵ 水平细菌群落 Ｖｅｎｎ 图ꎻＢ:ＯＴＵ 水平真菌群落 Ｖｅｎｎ 图ꎮ
图 １　 结香健康植株和患病植株根际土壤细菌和真菌数量

Ｆｉｇ.１　 Ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ｆｕｎｇｉ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ ｄｉｓｅａｓｅｄ ａｎｄ ｈｅａｌｔｈｙ Ｅｄｇｅｗｏｒｔｈｉａ ｃｈｒｙｓａｎｔｈａ Ｌｉｎｄｌ. ｐｌａｎｔｓ

　 　 α 多样性指数表明ꎬ患病植株根际土壤细菌

Ｏｂｓｅｒｖｅｄ￣ＯＴＵ 和 Ｃｈａｏ１ 指数较健康植株根际土壤

显著降低 １３􀆰 ７６％和 １３􀆰 ７４％ (Ｐ< ０􀆰 ０５)ꎬ而 Ｓｈａｎ￣
ｎｏｎ、Ｓｉｍｐｓｏｎ 和 Ｇｏｏｄｓ￣ｃｏｖｅｒａｇｅ 指数两者间均无显

著差异(表 ２)ꎮ 患病植株根际土壤真菌 Ｏｂｓｅｒｖｅｄ￣

ＯＴＵ 和 Ｃｈａｏ１ 指数较健康植株根际土壤显著降低

４５􀆰 ７５％和 ４５􀆰 ８３％(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬＳｈａｎｎｏｎ 指数显著提

高了 ３􀆰 ７％ꎬＳｉｍｐｓｏｎ 和 Ｇｏｏｄｓ￣ｃｏｖｅｒａｇｅ 指数两者间

均无显著性差异ꎮ

表 ２　 结香患病植株和健康植株根际土壤细菌和真菌 α多样性指数

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ α ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ｆｕｎｇｉ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ ｄｉｓｅａｓｅｄ ａｎｄ ｈｅａｌｔｈｙ Ｅｄｇｅｗｏｒｔｈｉａ ｃｈｒｙｓａｎｔｈａ Ｌｉｎｄｌ. ｐｌａｎｔｓ

α 多样性指数
细菌

患病植株根际土壤 健康植株根际土壤

真菌

患病植株根际土壤 健康植株根际土壤

Ｏｂｓｅｒｖｅｄ￣ＯＴＵ １ ８１１.３３±４４１.０７ｂ ２ １００.３３±５１１.５３ａ ２３７.３３±７８.９６ｂ ４３７.５０±３３９.１８ａ

Ｓｈａｎｎｏｎ ９.５９±０.６８ａ ９.９８±０.５９ａ ５.０３±１.２９ａ ４.８５±２.４４ｂ

Ｓｉｍｐｓｏｎ ０.９９±０ａ ０.９９±０ａ ０.８９±０.１１ａ ０.８６±０.１６ａ

Ｃｈａｏ１ １ ８１９.９９±４４０.４５ｂ ２ １０９.８３±５１５.７５ａ ２４１.９６±８２.３９ｂ ４４６.６６±３４７.６４ａ

Ｇｏｏｄｓ￣ｃｏｖｅｒａｇｅ ０.９９±０ａ ０.９９±０ａ ０.６５±０.１９ａ ０.６１±０.１４ａ
表中数值均为平均值±标准差ꎬ同行不同小写字母表示处理间差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ

　 　 基于 Ｗｅｉｇｈｔｅｄ￣ｕｎｉｆｒａｃ 的主坐标分析( ＰＣｏＡ)
结果显示(图 ２Ａ)ꎬＰＣｏＡ１ 和 ＰＣｏＡ２ 解释率分别为

６７􀆰 ７３％、１５􀆰 ４３％ꎬ共同解释了 ８３􀆰 １６％ 的差异ꎮ
从样点分布来看ꎬ健康植株根际土壤细菌群落与

患病植株根际土壤细菌群落空间分布较为离散且

重合率不大ꎬ说明两者根际土壤细菌群落可能存

在差异性ꎮ 基于 ＯＴＵ 水平的非度量多维尺度

(ＮＭＤＳ)分析结果(图 ２Ｂ)显示ꎬ患病植株根际土

壤真菌群落与健康植株根际土壤真菌群落没有明

显聚集ꎬ真菌群落空间分布较均匀ꎬ无重叠现象ꎬ
表明患病植株根际土壤真菌群落与健康植株根际

土壤真菌群落可能存在差异性ꎮ 对患病植株和健

康植株根际土壤细菌和真菌群落组成进行组间差

别分析(ＡＮＯＳＩＭ)和多元方差分析(ＡＤＯＮＩＳ) (表
３)ꎬ细菌群落总体组成没有显著变化ꎬ而真菌群落

总体组成有显著变化(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ
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Ａ:土壤细菌群落基于 Ｗｅｉｇｈｔｅｄ￣ｕｎｉｆｒａｃ 距离的主坐标分析ꎻＢ:土壤真菌群落 ＮＭＤＳ 分析ꎮ
图 ２　 结香患病植株与健康植株根际土壤细菌群落基于 Ｗｅｉｇｈｔｅｄ￣ｕｎｉｆｒａｃ 距离的主坐标分析和真菌群落 ＮＭＤＳ 分析

Ｆｉｇ.２　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｂａｓｅｄ ｏｎ Ｗｅｉｇｈｔｅｄ￣ｕｎｉｆｒａｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ ａｎｄ ＮＭＤＳ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ
ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ ｄｉｓｅａｓｅｄ ａｎｄ ｈｅａｌｔｈｙ Ｅｄｇｅｗｏｒｔｈｉａ ｃｈｒｙｓａｎｔｈａ Ｌｉｎｄｌ. ｐｌａｎｔｓ

表 ３　 结香患病植株和健康植株根际土壤细菌和真菌群落组成差异

分析

Ｔａｂｌｅ ３　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ
ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ ｄｉｓｅａｓｅｄ ａｎｄ ｈｅａｌｔｈｙ
Ｅｄｇｅｗｏｒｔｈｉａ ｃｈｒｙｓａｎｔｈａ Ｌｉｎｄｌ. ｐｌａｎｔｓ

类别
组间差别分析(ＡＮＯＳＩＭ)

Ｒ Ｐ

多元方差分析(ＡＤＯＮＩＳ)

Ｒ２ Ｆ Ｐ

细菌 ０.０６７ ０.１８４ ０.１０５ １.１８ ０.２３７

真菌 ０.２５２ ０.０３２ ０.１６５ １.９８ ０.０２５

Ｒ:组间样品差异与组内样品差异的差值ꎻＲ２:不同分组对样品差异
的解释度ꎻＦ:组间方差和组内方差的比值ꎻＰ:差异显著性系数ꎬ如Ｐ<
０.０５ 表示结香健康植株和患病植株根际土壤菌群之间存在显著性
差异ꎮ

２.３　 结香患病植株与健康植株根际土壤微生物群

落结构组成

２.３.１　 根际土壤细菌群落结构组成 　 在门水平上

(图 ３ Ａ)ꎬ结香健康植株与患病植株根际土壤主要

优势细菌门 (平均相对丰度 > ６％) 为:变形菌门

(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)、酸杆菌门(Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ)、放线

菌门(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ)、绿弯菌门(Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ)、疣微

菌门(Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ)ꎬ这 ５ 个细菌门在健康植株

和患病植株根际土壤中占比达 ８０％以上ꎮ 在属水

平上(图 ３ Ｂ)ꎬ结香健康植株与患病植株根际土壤

细菌主要优势属(平均相对丰度>２％)有 ８ 个ꎬ分别

为 Ｓｕｂｇｒｏｕｐ＿２ 未定属、酸杆菌目(Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａｌｅｓ)
未定属、芽单胞菌科(Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄａｃｅａｅ)未定属、
ＡＤ３ 纲未定属、Ｅｌｓｔｅｒａｌｅｓ 目未定属、α￣变形菌纲(Ａｌ￣
ｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)未定属、伯克霍尔德氏菌属(Ｂｕｒｋ￣
ｈｏｌｄｅｒｉａ ｃａｂａｌｌｅｒｏｎｉａ ｐａｒａｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａ)、嗜酸杆菌属

(Ａｃｉｄｉｂａｃｔｅｒ)ꎮ

　 　 对前 １４ 优势细菌属相对丰度进行单因素方差

分析和两两比较(图 ４Ａ)ꎬ结果显示健康植株根际

土壤中芽单胞菌属(Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｓ)、ＫＦ￣ＪＧ３０￣Ｂ３ 未

定 属、 Ｓ０８５ 未 定 属、 黄 色 单 胞 菌 目 ( Ｘａｎ￣
ｔｈｏｍｏｎａｄａｌｅｓ)未定属、ＣＣＤ２４ 未定属、Ｒｈｉｚｏｂｉａｌｅｓ ＿
Ｉｎｃｅｒｔａｅ＿Ｓｅｄｉｓ 未定属、ＳＷＢ０２ 属、Ｓｕｂｇｒｏｕｐ＿１１ 未定

属、农霉菌属(Ａｇｒｏｍｙｃｅｓ)、多囊菌属(Ｐｏｌｙａｎｇｉｕｍ)、
ＤＳ￣１００ 未定属、厌氧绳菌纲(Ａｎａｅｒｏｌｉｎｅａｅ)未定属、
Ａｂｄｉｔｉｂａｃｔｅｒｉｕｍ 属相对丰度显著大于患根腐病植株

根际土壤ꎻ患根腐病植株根际土壤黏细菌属(Ｂｙｓｓｏ￣
ｖｏｒａｘ)相对丰度是健康植株根际土壤的 ２􀆰 ６７ 倍ꎮ

细菌线性判别分析(ＬＥｆＳｅ)结果(图 ５Ａ)显示ꎬ
在预设值为 ３􀆰 ０ 时ꎬ健康植株与患根腐病植株根际

土壤中细菌丰度具有差异性的有芽单胞菌属、芽单

胞菌属未定种、小单孢菌目(Ｍｉｃｒｏｍｏｎｏｓｐｏｒａｌｅｓ)、小
单孢菌科 (Ｍｉｃｒｏｍｏｎｏｓｐｏｒａｃｅａｅ) 和游动放线菌属

(Ａｃｔｉｎｏｐｌａｎｅｓ)ꎻ而患根腐病植株根际土壤中细菌丰

度与健康植株根际土壤相比具有差异性的有慢生根

瘤菌属(Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ)、慢生根瘤菌科(Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏ￣
ｂｉａｃｅａｅ)ꎮ 这些差异性细菌可能是患病植株和健康

植株根际土壤微生物群落的关键菌群ꎮ
２.３.２　 根际土壤真菌群落结构组成 　 在门水平上

(图 ６ Ａ)ꎬ结香植株根际土壤主要优势真菌门为:子
囊菌门(Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ)、担子菌门(Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ)、壶
菌门(Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ)、接合菌门(Ｚｙｇｏｍｙｃｏｔａ)和球

囊菌门(Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ)ꎮ 在健康植株根际土壤中ꎬ
这 ５ 个真菌门平均相对丰度分别为 ７７􀆰 ３４％、
１０􀆰 ６９％、４􀆰 ２８％、２􀆰 ５８％和 １􀆰 ４９％ꎬ而患根腐病植株
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根际土壤中这 ５ 个真菌门平均相对丰度分别为

６０􀆰 ０３％、１６􀆰 ５４％、５􀆰 ２９％、１􀆰 ８４％和 ３􀆰 ８２％ꎮ 在属水

平上(图 ６Ｂ)ꎬ健康植株根际土壤主要优势真菌属有

６ 个(平均相对丰度>４％)ꎬ分别为棍孢属(Ｃｌａｖｉｓｐｏ￣
ｒａ)、 假裸囊菌属 ( Ｐｓｅｕｄｏｇｙｍｎｏａｓｃｕｓ)、 念珠菌属

(Ｃａｎｄｉｄａ)、子囊菌门未定属、伞菌纲(Ａｇａｒｉｃｏｍｙｃｅ￣

ｔｅｓ)未定属、小丛壳属(Ｇｌｏｍｅｒｅｌｌａ)ꎮ 患病植株根际

土壤优势属有 ４ 个(平均相对丰度>５％)ꎬ分别为葡

萄座腔菌属(Ｂｏｔｒｙｏｓｐｈａｅｒｉａ)、子囊菌门未定属、壶菌

门(Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ)未定属、蜡壳耳目(Ｓｅｂａｃｉｎａｌｅｓ)
未定属ꎮ

图 ３　 结香健康植株和患病植株根际土壤细菌门水平和属水平平均相对丰度

Ｆｉｇ.３　 Ｍｅａｎ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ａｎｄ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌｓ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ ｈｅａｌｔｈｙ ａｎｄ ｄｉｓｅａｓｅｄ Ｅｄｇｅｗｏｒｔｈｉａ ｃｈｒｙｓａｎｔｈａ
Ｌｉｎｄｌ. ｐｌａｎｔｓ

　 　 对前 １０ 个优势真菌属相对丰度进行单因素

方差分析和两两比较(图 ４Ｂ)可见ꎬ患病植株根

际土壤葡萄座腔菌属和蜡壳耳目未定属相对丰

度是健康植株根际土壤的 １２􀆰 ８９ 倍和 １２７􀆰 ２５
倍ꎬ差异均达极显著水平(Ｐ<０􀆰 ０１) ꎻ根内球囊霉

属(Ｒｈｉｚｏｐｈａｇｕｓ)和假霉样真菌属( Ｐｓｅｕｄａｌｌｅｓｃｈｅｒ￣
ｉａ)相对丰度显著高于健康植株根际土壤 (Ｐ<

０􀆰 ０５) ꎮ 而健康植株根际土壤中刺毛四枝孢属

(Ｔｅｔｒａｃｌａｄｉｕｍ) 、亚隔孢壳属 ( Ｄｉｄｙｍｅｌｌａ) 、 Ｔｈｙｒｉ￣
ｄａｒｉａｃｅａｅ 未定属、根生壶菌属 ( Ｒｈｉｚｏｐｈｙｄｉｕｍ) 、
Ｐｏｌｙｓｃｈｅｍａ 和 Ｒｈｉｚｏｐｙｃｎｉｓ 相对丰度显著高于患病

植株根际土壤(Ｐ<０􀆰 ０５) ꎮ
　 　 ＬＥｆＳｅ 差异分析结果显示(图 ５Ｂ)ꎬ在预设值为

３􀆰 ０ 时ꎬ健康植株与患根腐病植株相比根际土壤中

９５２２胡子贤等:结香患根腐病植株根际土壤微生物群落组成与多样性



ａ１:芽单胞菌属ꎻａ２:ＫＦ￣ＪＧ３０￣Ｂ３ 未定属ꎻａ３:黏细菌属ꎻａ４:Ｓ０８５ 未定属ꎻａ５:黄色单胞菌目未定属ꎻａ６:ＣＣＤ２４ 未定属ꎻａ７:Ｒｈｉｚｏｂｉａｌｅｓ＿Ｉｎｃｅｒｔａｅ＿
Ｓｅｄｉｓ 未定属ꎻａ８:ＳＷＢ０２ꎻａ９:Ｓｕｂｇｒｏｕｐ＿１１ 未定属ꎻａ１０:农霉菌属ꎻａ１１:多囊菌属ꎻａ１２:ＤＳ￣１００ 未定属ꎻａ１３:厌氧绳菌纲未定属ꎻａ１４:Ａｂｄｉｔｉｂａｃ￣
ｔｅｒｉｕｍꎻｂ１:葡萄座腔菌属ꎻｂ２:蜡壳耳目未定属ꎻｂ３:刺毛四枝孢属ꎻｂ４:根内球囊霉属ꎻｂ５:亚隔孢壳属ꎻｂ６:Ｔｈｙｒｉｄａｒｉａｃｅａｅ 未定属ꎻｂ７:根生壶

菌属ꎻｂ８:Ｐｏｌｙｓｃｈｅｍａꎻｂ９:假霉样真菌属ꎻｂ１０:Ｒｈｉｚｏｐｙｃｎｉｓꎮ
图 ４　 结香患病植株和健康植株根际土壤细菌(Ａ)和真菌(Ｂ)在属水平上相对丰度差异性比较

Ｆｉｇ.４　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ (Ａ) ａｎｄ ｆｕｎｇｉ (Ｂ) ａｔ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ ｄｉｓｅａｓｅｄ ａｎｄ ｈｅａｌｔｈｙ Ｅｄｇｅｗｏｒ￣
ｔｈｉａ ｃｈｒｙｓａｎｔｈａ Ｌｉｎｄｌ. ｐｌａｎｔｓ

真菌丰度具有差异性的有子囊菌门(Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ)、
小丛壳属 (Ｇｌｏｍｅｒｅｌｌａ) 未定种、煤炱目 ( Ｃａｐｎｏｄｉａ￣
ｌｅｓ)、柔膜菌目(Ｈｅｌｏｔｉａｌｅｓ)未定科、刺毛四枝孢(Ｔｅｔ￣
ｒａｃｌａｄｉｕｍ)、叉四枝孢(Ｔｅｔｒａｃｌａｄｉｕｍ＿ｆｕｒｃａｔｕｍ)、外担

菌纲(Ｅｘｏｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｅｔｅｓ)、海球壳菌科(Ｈａｌｏｓｐｈａｅｒｉ￣
ａｃｅａｅ)、土隐球菌(Ｃｒｙｐｔｏｃｏｃｃｕｓ＿ ｔｅｒｒｅｕｓ)、曲霉菌属

(Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ)、拟盘多毛孢属(Ｐｅｓｔａｌｏｔｉｏｐｓｉｓ)未定种、
棉革菌属(Ｔｏｍｅｎｔｅｌｌａ)和 Ｍｅｔｕｌｏｃｌａｄｏｓｐｏｒｉｅｌｌａꎮ 而患

病植株与健康植株相比根际土壤中真菌丰度具有差

异性的有波氏假阿利什菌(Ｐｓｅｕｄａｌｌｅｓｃｈｅｒｉａ＿ａｎｇｕｓ￣
ｔａ)、假霉样真菌属 ( Ｐｓｅｕｄａｌｌｅｓｃｈｅｒｉａ)、Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ ＿
ｍａｃｒｏｃｙｓｔｉｓ、Ｒｈｉｚｏｐｈａｇｕｓ、蜡伞科 ( Ｈｙｇｒｏｐｈｏｒａｃｅａｅ)、
腐皮镰刀菌(Ｆｕｓａｒｉｕｍ＿ ｓｏｌａｎｉ)、散囊菌纲(Ｅｕｒｏｔｉｏ￣
ｍｙｃｅｔｅｓ)、刺盾炱菌目(Ｃｈａｅｔｏｔｈｙｒｉａｌｅｓ)、蜡壳耳目

(Ｓｅｂａｃｉｎａｌｅｓ)、蜡壳耳目(Ｓｅｂａｃｉｎａｌｅｓ)未定种、蜡壳

耳目( Ｓｅｂａｃｉｎａｌｅｓ)未定属、蜡壳耳目( Ｓｅｂａｃｉｎａｌｅｓ)
未定科、Ｌａｓｉｏｄｉｐｌｏｄｉａ＿ｉｒａｎｉｅｎｓｉｓ、葡萄座腔菌属(Ｂｏｔ￣
ｒｙｏｓｐｈａｅｒｉａ)ꎮ 上述类群可能是与结香根腐病发生关

联程度较大的核心真菌ꎮ
２.４　 土壤微生物与土壤理化指标的 ＲＤＡ 分析

细菌与土壤理化指标的 ＲＤＡ 分析结果 (图

７Ａ)显示ꎬＲＤＡ１ 解释率为 ６５􀆰 ６２％ꎬＲＤＡ２ 的解释

率为 ７􀆰 ７０％ꎬ共同解释了 ７３􀆰 ３２％的物种￣环境变

异累积比ꎬ结香植株根际土壤中 ＡＰ 和 ＴＰ 与芽单

胞菌科未定属呈正相关ꎬＴＮ 与酸杆菌目未定属、

伯克霍尔德氏菌属等 ６ 种细菌属呈正相关ꎬＳＯＣ
与 α￣变形菌纲未定属、酸栖热菌属(Ａｃｉｄｏｔｈｅｒｍｕｓ)
等 ９ 种细菌属呈正相关ꎬＥＣ 和 Ｋ 与图中所有细菌

属均呈正相关ꎮ
真菌与土壤理化指标的 ＲＤＡ 分析结果(图 ７Ｂ)

显示ꎬＲＤＡ１ 解释率为 ２１􀆰 ６０％ꎬＲＤＡ２ 的解释率为

２０􀆰 ４９％ꎬ共同解释了 ４２􀆰 ０９％的物种￣环境变异累积

比ꎮ 结香植株根际土壤 ｐＨ 与伞菌纲未定属、子囊

菌门未定属等呈正相关ꎬＡＰ 与壶菌门未定属、葡萄

座腔菌属等 ４ 个真菌属呈正相关ꎬＴＰ 和 ＴＮ 与葡萄

座腔菌属、壶菌门未定属等 ３ 个真菌属呈正相关ꎬ
ＥＣ 与念珠菌属、棍孢属等 ６ 个真菌属呈正相关ꎬＫ
与假裸囊菌属、棍孢属等 ６ 个真菌属呈正相关ꎬＳＯＣ
与双担菌属(Ｇｅｍｉｎｉｂａｓｉｄｉｕｍ)、子囊菌门未定属等 ６
个真菌属呈正相关ꎮ

３　 讨论与结论

结香根腐病发生后ꎬ患病植株根际土壤细菌和

真菌丰富度较健康植株根际土壤显著降低ꎬ细菌多

样性没有显著变化ꎬ但真菌多样性显著高于健康植

株根际土壤ꎮ 与健康植株根际土壤相比ꎬ患病植株

根际土壤黏细菌属相对丰度显著升高ꎻ真菌葡萄座

腔菌属和蜡壳耳目未定属相对丰度极显著升高ꎮ 在

土壤理化特性方面ꎬ患病植株根际土壤有机碳含量

显著高于健康植株根际土壤ꎮ
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图 ５　 结香患病和健康植株根际土壤细菌(Ａ)和真菌(Ｂ)ＬＥｆＳｅ 差异性分析

Ｆｉｇ.５　 ＬＥｆＳｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ (Ａ) ａｎｄ ｆｕｎｇｉ (Ｂ) ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ ｄｉｓｅａｓｅｄ ａｎｄ ｈｅａｌｔｈｙ Ｅｄｇｅｗｏｒｔｈｉａ ｃｈｒｙｓａｎｔｈａ Ｌｉｎｄｌ.
ｐｌａｎｔｓ

３.１　 结香根腐病对根际土壤细菌和真菌群落多样

性的影响

　 　 微生物在土壤生态系统中扮演着重要角色ꎬ长
期受到病原菌侵染会导致植物根际土壤微生物多样

性发生变化[１６]ꎮ 本研究中患根腐病结香植株根际

土壤真菌多样性显著高于健康结香植株根际土壤ꎬ
但是细菌多样性没有显著变化ꎮ 赵林艳等[１７] 研究

发现患根腐病的白及病株根际土壤真菌 α 多样性

呈升高趋势ꎻ刘艳等[１８]也发现患根腐病毛黄堇根际

土壤真菌多样性显著高于健康植株根际土壤ꎻＹａｎｇ
等[１９]研究结果表明土壤微生物多样性对烟草枯萎

病的发生有较大影响ꎮ 这些研究结果与本研究结果

相一致ꎬ可能是由于土壤特异微生物如拮抗微生物

和病原微生物的变化导致微生物群落不平衡ꎬ土壤

微生物群落结构多样性及其活动与植物的土传病害

关系密切[２０]ꎮ
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图 ６　 结香患病植株和健康植株根际土壤真菌门水平和属水平平均相对丰度

Ｆｉｇ.６　 Ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｆｕｎｇｉ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ａｎｄ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌｓ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ ｄｉｓｅａｓｅｄ ａｎｄ ｈｅａｌｔｈｙ Ｅｄｇｅｗｏｒｔｈｉａ ｃｈｒｙｓａｎ￣
ｔｈａ Ｌｉｎｄｌ. ｐｌａｎｔｓ

３.２　 结香根腐病对根际土壤细菌和真菌群落结构

的影响

　 　 在门水平上ꎬ结香健康植株和患病植株根际

土壤中细菌和真菌优势门类组成基本相同ꎬ但患

病植株根际土壤子囊菌门平均相对丰度有所减

少ꎮ 文永均等[２１] 研究发现ꎬ三七在患根腐病后根

际土壤子囊菌门平均丰度要低于健康植株根际土

壤ꎻ余妙等[２２]也发现患根腐病的西洋参根际土壤

子囊菌门的丰度相较健康植株根际土壤显著降

低ꎬ这些研究结果与本研究结果相一致ꎮ 本研究

中患病结香植株根际土壤子囊菌门相对丰度比健

康植株根际土壤低 １７.３１％ꎮ 子囊菌门相关微生

物在土壤中扮演分解者的重要角色ꎬ在土壤有机

物分解过程中发挥着重要作用[２３] ꎬ若其相对丰度

过低ꎬ土壤有机物分解会变慢ꎬ可能影响植物根系

对养分的吸收ꎬ导致抗病性下降ꎮ
在属水平上ꎬ结香健康植株和患病植株根际

土壤细菌和真菌菌群之间存在显著差异ꎬ黏细菌

属在患病结香植株根际土壤中相对丰度较健康结

香植株根际土壤显著增加ꎬ葡萄座腔菌属和蜡壳

耳目未定属在患病结香植株根际土壤中相对丰度

较健康结香植株根际土壤极显著增加ꎬ说明这些

菌群可能是造成结香患根腐病的关键菌群ꎮ 相关

研究结果表明ꎬ植物纤维素会被黏细菌属细菌分

解[２４] ꎬ植物抗病性 减 弱 与 其 纤 维 含 量 减 少 有

关[２５] ꎮ 林马水等[２６] 在患干腐病山核桃的木质部
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图中虚线箭头代表土壤环境因子ꎬ实线箭头代表细菌(Ａ)和真菌(Ｂ)群落ꎻ箭头线之间的夹角代表相关性ꎬ小于 ９０°表示二者为正相关关

系ꎬ角度越小相关性越高ꎮ
图 ７　 结香植株根际土壤细菌(Ａ)和真菌(Ｂ)群落与环境因子的 ＲＤＡ 图

Ｆｉｇ.７　 ＲＤＡ ｐｌｏｔｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ (Ａ) ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ (Ｂ) ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｅｄｇｅｗｏｒｔｈｉａ ｃｈｒｙｓａｎｔｈａ
Ｌｉｎｄｌ. ｐｌａｎｔｓ

中发现黏细菌属是优势菌属ꎬ说明黏细菌属在土

壤中相对丰度过高可能会分解植物根系组织中的

纤维素ꎬ而纤维素是植物细胞壁的主要成分ꎬ细胞

损伤会对植物健康造成影响ꎬ可能会增加植株的

发病率ꎮ 由此推断黏细菌属细菌可能是导致结香

患根腐病的致病菌之一ꎮ Ｓｌｉｐｐｅｒｓ 等[２７] 研究结果

表明葡萄座腔菌属真菌是木本植物中最广泛和常

见的真菌病原体之一ꎬ王璠等[２８]研究发现ꎬ葡萄座

腔菌属能造成多种林木发生病害ꎬ引起枝叶枯萎ꎬ
是多种果树常见的病原菌ꎮ 由此推测葡萄座腔菌

属相对丰度的升高导致结香根腐病发生ꎬ树势衰

弱ꎮ 唐燕静等[２９] 研究发现ꎬ蜡壳耳目真菌能与植

物体现出较高的相互作用ꎬ该类真菌受植物种类、
营养类型、地理环境等多种因素影响ꎬ因此推测蜡

壳耳目真菌可能与结香植株根际土壤内的某些致

病菌产生相互作用ꎬ加剧结香根腐病的发生ꎮ 腐

皮镰刀菌是导致多种植物患根腐病的主要病原

菌ꎬ如在黄精[３０]和大豆[３１]等患根腐病植株根际土

壤中均发现镰刀菌的存在ꎮ 杨瑾等[３２]从丹参患根

腐病植株中分离出层出镰刀菌(Ｆｕｓａｒｉｕｍ ｐｒｏｌｉｆｅｒａ￣

ｔｕｍ)、尖孢镰刀菌和腐皮镰刀菌ꎮ 因此推测腐皮

镰刀菌可能也是结香根腐病的主要致病菌之一ꎬ
真菌 ＬＥｆＳｅ 分析结果也表明ꎬ葡萄座腔菌属、蜡壳

耳目、蜡壳耳目未定种、蜡壳耳目未定属、蜡壳耳

目未定科、腐皮镰刀菌在结香患根腐病植株根际

土壤中影响程度较大ꎬ说明这些真菌与结香根腐

病发生关系密切ꎬ在今后可将这些病原菌进行分

离和鉴定ꎬ进一步深入研究ꎮ
３.３　 土壤理化性质与结香根腐病的联系

植物的健康与其生长的土壤条件密切相关ꎬ土
壤理化性质决定着植物的生长发育状况ꎮ 土壤 ｐＨ
会对土壤微生物群落产生一定的影响[３３]ꎮ 本研究

中患根腐病结香植株根际土壤 ｐＨ 低于健康植株根

际土壤ꎬ这与前人研究结果一致[３４￣３５]ꎬ说明调控土

壤 ｐＨ 对维持土壤中病原菌和有益菌的平衡至关重

要ꎮ 土壤 ｐＨ 下降会影响和改变土壤微生物的多样

性[３６]ꎮ 刘钺[３７]的研究结果认为根腐病的发生不仅

会造成甘蔗根系腐烂ꎬ而且会导致其根系中养分流

失ꎬ从而导致患病甘蔗植株根际土壤养分含量比健

康甘蔗植株根际土壤要高ꎮ 本研究结果表明ꎬ患病
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结香植株根际土壤有机碳含量显著高于健康结香植

株根际土壤ꎬ这可能与患病结香植株根际土壤特性

及微生物群落结构的变化有关ꎬ土壤 ｐＨ 下降会抑

制相关微生物的活性ꎬ动植物残体的分解速率被削

弱ꎬ导致患病植株根际土壤有机碳含量升高ꎮ
综上所述ꎬ与健康结香植株相比ꎬ结香植株感染

根腐病后根际土壤细菌和真菌丰度显著下降ꎬ真菌

群落多样性(Ｓｈａｎｎｏｎ 指数)显著升高ꎬ而细菌群落

多样性(Ｓｈａｎｎｏｎ 指数)没有显著变化ꎮ 通过物种差

异性分析初步确定引起结香根腐病的病原细菌可能

为黏细菌属菌ꎬ病原真菌可能为葡萄座腔菌属菌和

蜡壳耳目未定属菌以及常见致病菌腐皮镰刀菌ꎮ 病

原菌数量的积累、微生物群落结构的变化和土壤理

化性质的改变可能是导致结香患根腐病的主要原

因ꎮ 后续研究应重点开展结香根部致病菌的分离和

纯化以确定致病菌ꎬ同时筛选结香根腐病的拮抗菌ꎬ
研发防治药剂ꎬ为结香根腐病的绿色防控提供科学
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