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　 　 摘要:　 为了研究噻虫嗪胁迫对水稻内生真菌的影响ꎬ采用室内盆栽、土壤处理的方法ꎬ利用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 高

通量测序技术分析了水稻根、茎和叶的内生真菌群落变化ꎮ 噻虫嗪土壤处理浓度为 ０ ｍｇ / ｋｇ、１ ｍｇ / ｋｇ、１０ ｍｇ / ｋｇꎬ分
别标记为 ＣＫ、ＦＲ、１０×ＦＲꎮ 本研究获得用于分析的优质序列和操作分类单元(ＯＴＵ)数分别为７５７ ０５８ 和 ４５６ꎮ α 多

样性指数分析结果表明ꎬ水稻根部真菌多样性随噻虫嗪处理浓度的增加而增加ꎬ而其茎、叶的真菌多样性只在高浓

度噻虫嗪处理下增加ꎬ低浓度处理下则无明显变化ꎮ 在属的水平上对代表性 ＯＴＵ 进行注释ꎬ发现水稻根、茎、叶中

内生真菌组成受噻虫嗪影响发生了明显变化ꎮ 表明噻虫嗪对水稻内生真菌群落组成的影响显著ꎮ
关键词:　 噻虫嗪ꎻ 水稻ꎻ 内生真菌ꎻ 高通量测序

中图分类号:　 Ｓ５１１.２＋ ２　 　 　 文献标识码:　 Ａ　 　 　 文章编号:　 １０００￣４４４０(２０１７)０４￣０８０２￣０７

Ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｒｉｃｅ ｐｌａｎｔｓ ｅｘｐｏｓｅｄ ｔｏ ｔｈｉａｍｅ￣
ｔｈｏｘａｍ

ＣＵＩ Ｋａｉ１ꎬ２ꎬ　 ＧＥ Ｊｉｎｇ２ꎬ　 ＣＨＡＩ Ｙａｎｇ￣ｙａｎｇ１ꎬ２ꎬ　 ＹＡＮＧ Ｌｉ￣ｘｕａｎ２ꎬ　 ＣＨＥＮＧ Ｊｉａｎｇ￣ｆｅｎｇ１ꎬ　 ＹＵ Ｘｉａｎｇ￣ｙａｎｇ２

(１.Ｃｏｌｌｅｇｅ ｏｆ Ｃｈｅｍｉｃａｌ Ｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇꎬ Ｑｉｎｇｄａｏ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅ ａｎｄ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙꎬ Ｑｉｎｇｄａｏ ２６６０４２ꎬ Ｃｈｉｎａꎻ ２.Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ｆｏｏｄ Ｓａｆｅｔｙ ａｎｄ Ｉｎｓｐｅｃｔｉｏｎꎬ
Ｊｉａｎｇｓｕ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ Ｎａｎｊｉｎｇ ２１００１４ꎬ Ｃｈｉｎａ)

　 　 Ａｂｓｔｒａｃｔ:　 Ａ ｐｏｔ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔ ｗａｓ ｃａｒｒｉｅｄ ｏｕｔ ｔｏ ｓｔｕｄｙ ｔｈｅ ｉｍｐａｃｔ ｏｆ ｔｈｉａｍｅｔｈｏｘａｍ ｏｎ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ
ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｒｉｃｅ ｒｏｏｔｓꎬ ｓｔｅｍｓ ａｎｄ ｌｅａｖｅｓ ｂｙ Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ ｈｉｇｈ￣ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｔｅｃｈｎｉｑｕｅ. Ｔｈｒｅｅ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ ｔｈｉａｍｅ￣
ｔｈｏｘａｎ ｗｅｒｅ ａｐｐｌｉｅｄꎬ ０ (ＣＫ)ꎬ １ ｍｇ / ｋｇ (ＦＲ)ꎬ １０ ｍｇ / ｋｇ (１０×ＦＲ). Ｔｏｔａｌｌｙ ７５７ ０５８ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ａｎｄ ４５６ ｏｐｅｒａ￣
ｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔｓ (ＯＴＵｓ) ｗｅｒｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ. Ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｒｅｖｅａｌｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｆｕｎｇａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｉｅｓ ｗｅｒｅ ｇｅｔｔｉｎｇ ｈｉｇｈｅｒ
ａｓ ｔｈｅ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｉａｍｅｔｈｏｘａｍ ｗｅｎｔ ｕｐ. Ｈｏｗｅｖｅｒꎬ ｔｈｅ ｆｕｎｇａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｉｅｓ ｏｆ ｒｉｃｅ ｓｔｅｍｓ ａｎｄ ｌｅａｖｅｓ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｏｎｌｙ ｗｈｅｎ
ｅｘｐｏｓｅｄ ｔｏ ｈｉｇｈ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｉａｍｅｔｈｏｘａｍ. Ｔｈｅ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ｏｆ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｖｅ ＯＴＵ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｉａｍｅｔｈｏｘａｍ ａｌｔｅｒｅｄ ｔｈｅ
ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｒｏｏｔｓꎬ ｓｔｅｍｓ ａｎｄ ｌｅａｖｅｓ ｏｆ ｒｉｃｅ ａｔ ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ.

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ:　 ｔｈｉａｍｅｔｈｏｘａｍꎻ ｒｉｃｅꎻ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇｉꎻ ｈｉｇｈ￣ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ

　 　 植物内生真菌是指其生活史的一定阶段或全部

阶段定殖在宿主植物体内ꎬ但是不会导致植物发生

明显病变的一类真菌的总称[１￣２]ꎮ 几乎所有植物中

均存在内生真菌ꎬ并且其中 １ 种或几种真菌处于优

势地位[３]ꎮ 植物内生真菌长期生活在植物体内这

个特殊的环境中ꎬ并且与宿主植物协同进化ꎬ在促进

植物生长ꎬ增强植物抗性ꎬ促进植物修复、生物防治

以及联合修复重金属污染、有毒污染等方面都发挥

巨大的作用[４]ꎮ
内生真菌在植物中的分布受到多种因素影响ꎮ

薛庆婉[３]采用平板培养方法分析了不同植物内生

２０８



真菌的群落组成ꎬ发现不同宿主作物中内生真菌的

类群存在差异ꎬ且同一类群的内生真菌在不同宿主

植物中的分布情况也有显著差异ꎮ 即使是同一植物

的不同部位ꎬ内生真菌菌群组成同样具有多样性和

显著差异性[５]ꎮ 除此之外ꎬ生长环境、季节、气候等

也是影响内生真菌多样性的因素[６￣７]ꎮ 土壤中的菌

群可通过根部进入植株体内ꎬ并在植株体内发生迁

移[８]ꎮ Ｈａｍｅｅｄ 等[９] 发现ꎬ在不同类型土壤的培育

下ꎬ水稻内生菌群的分布和其多样性均存在差异ꎬ外
源污染物不仅影响植物的生存环境ꎬ被植物吸收进

入植株体内还会影响内生真菌的群落组成ꎮ 李东伟

等[１０]发现ꎬ铅锌矿周围植物中金属耐受型的内生真

菌分布更为广泛ꎮ Ｚｈｏｕ 等[１１] 发现ꎬ杀虫剂溴氰菊

酯的使用可以显著改变大白菜中内生真菌群落结构

的组成ꎮ
噻虫嗪是 １９９１ 年由诺华公司开发的新烟碱类

杀虫剂ꎬ属于第二代烟碱类杀虫剂ꎮ 目前ꎬ噻虫嗪

已成为防治水稻稻飞虱、稻蓟马、烟粉虱、二化螟、
卷叶螟等多种害虫的常用药剂[１２￣１３] ꎬ已在全球 ５０
多个国家 １１０ 多种作物上登记使用ꎬ２０１１ 年超过

吡虫啉成为销售额最大的杀虫剂ꎮ 随着噻虫嗪的

大量使用ꎬ在带来水稻增产的同时ꎬ必然会残留在

稻田土壤和植株中并不断地积累ꎬ对环境产生污

染ꎮ 噻虫嗪的不断积累ꎬ可能会对水稻内生真菌

的群落组成产生影响ꎬ甚至有可能打破原有生态

系统的平衡ꎬ影响水稻产量ꎬ存在巨大的潜在隐

患ꎮ 本文拟以噻虫嗪为供试农药ꎬ采用室内盆栽

的方式ꎬ研究该农药胁迫下水稻内生真菌群落组

成的变化ꎬ明确该农药对生态环境的潜在危害和

影响ꎬ以期为有机污染物的生态风险评估提供科

学依据和实践指导ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 供试土壤的处理

供试土壤:取自江苏省农业科学院大田未施药

地块ꎬ去除大块杂物后ꎬ过 １０ 目筛ꎬ待用ꎮ 土壤质地

干燥ꎬ含沙量 ３０％ꎬ淤泥 ５３％ꎬ黏土 １５％ꎬ有机质

２％ꎮ
土壤处理:称取 １ ｋｇ 土壤ꎬ添加用乙腈溶解好

的噻虫嗪原药(ＴＣ 含量 ９７.９％ꎬ济南绿霸农药有限

公司产品)ꎬ充分搅拌均匀ꎬ置于塑料盆中ꎮ 浓度设

置参照 Ｃｙｃｏń 等[１４] 方法ꎬ２ 个不同的处理为田间推

荐剂量(ＦＲꎬ１ ｍｇ / ｋｇ)和 １０ 倍推荐剂量(１０×ＦＲꎬ１０
ｍｇ / ｋｇ)ꎬ以土壤中添加等体积乙腈的处理作为空白

对照(ＣＫ)ꎬ每个处理设 ３ 个重复ꎮ
１.２　 供试植物的栽培

水稻品种为南粳 ９１０８ꎬ种子由江苏省农业科学

院粮食作物研究所提供ꎮ 水稻种子恒温(２８ ℃)浸
种 １ ｈ 后ꎬ在培养箱中(３０ ℃)黑暗催芽 ３ ｄꎬ待种子

发芽后ꎬ移种到经过 ３ 种不同噻虫嗪浓度处理(ＣＫ、
ＦＲ、１０×ＦＲ)的土壤中ꎬ每盆种植 ２５ 株水稻ꎬ每个处

理 ３ 盆ꎮ 在水稻整个生长期间均按常规方法进行水

肥和病虫害管理ꎮ
１.３　 样品采集

在水稻种植后的第 ６０ ｄꎬ对植株进行随机采样ꎬ
每个处理采集植株的数量不少于 １０ 株ꎬ用剪刀分成

根、茎、叶 ３ 部分ꎬ立即对其进行表面消毒ꎮ
１.４　 样品表面消毒

水稻植株表面消毒方法根据文献[９]优化得

到:样品浸入 ７５％乙醇中 １ ｍｉｎꎬ然后用无菌水冲洗

３ 次ꎬ再用 １％次氯酸钠分别处理叶 １ ｍｉｎ、根 ２ ｍｉｎꎬ
最后用无菌水清洗 ３ 次ꎬ将最后一次的灭菌水涂布

平板ꎬ检验是否灭菌完全ꎮ 所有样品经液氮冷冻后ꎬ
置于－８０ ℃冰箱冻存ꎮ
１.５　 ＤＮＡ 提取与扩增

各样品经液氮研磨后ꎬ采用试剂盒(Ｐｌａｎｔ Ｇｅｎｏｍ￣
ｉｃ ＤＮＡ Ｋｉｔ)提取总 ＤＮＡꎬ１％琼脂糖电泳检测 ＤＮＡ 样

品是否降解以及是否有杂质ꎬＮａｎｏＰｈｏｔｏｍｅｔｅｒ 分光光

度计检测样品纯度ꎬＱｕｂｉｔ ２.０ Ｆｌｕｒｏｍｅｔｅｒ 检测 ＤＮＡ 样

品浓度ꎮ 取用 １０ ｎｇ 的 ＤＮＡ 模板ꎬ采用 ＩＴＳ１ 区通用

引物对目的区域进行扩增ꎬ使用 ＴａＫａＲａ 公司的 ＥＸ￣
ｔａｑ 酶扩增序列以确保扩增效率和准确性ꎮ
１.６　 文库构建和上机测序

参照 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 文库构建试剂盒 ( Ｉｌｌｕｍｉｎａ 􀅹
ＴｒｕＳｅｑＴＭ ＤＮＡ Ｓａｍｐｌｅ Ｐｒｅｐａｒａｔｉｏｎ Ｋｉｔ)指南进行文

库构建ꎬ构建好的文库经过 Ｑｕｂｉｔ 和 ＱＰＣＲ 定量ꎬ合
格后使用 ＭｉＳｅｑ 进行上机测序ꎮ
１.７　 生物信息学分析

通过去除低质量碱基和接头污染序列等完成数

据过滤ꎬ得到可信的目标序列ꎬ利用 ＰＥＡＲ 序列拼接

方法[１５]进行拼接ꎬ对拼接后的序列利用软件 ＱＩＩＭＥ
１.８.０ 进行分析[１６￣１７]ꎬ包括分类操作单元(ＯＴＵｓ)的提

取、聚类分析、Ａｌｐｈａ 多样性分析[１８]ꎮ 利用 ＳＰＳＳ ２２.０
软件进行相关性分析ꎬ采用 Ｏｆｆｉｃｅ 软件制作图表ꎮ
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２　 结果与分析

２.１　 测序结果

通过对高通量测序结果进行统计分析ꎬ共获得有

效序列７８６ ５２２条ꎬ然后对原始序列进行质量控制过

滤分析ꎬ得到高质量的优质序列共７５７ ０５８条ꎮ 对过

滤后的序列进行拼接ꎬ排除错误序列和过长片段后共

获得３８９ ７０３条序列ꎬ将相似度大于 ９７％的序列归为

同一分类操作单元ꎬ可分为 ４５６ ＯＴＵ(表 １)ꎬ拼接后序

列平均长度在 ２００ ｂｐ 左右ꎮ 从 ＯＴＵ 的分类水平来

看ꎬ同一处理下ꎬ根部的 ＯＴＵ 数量明显高于叶和茎的

ＯＴＵ 数量ꎬ与之前报道的结果[１９￣２０]一致ꎮ

表 １　 水稻根、茎、叶器官中内生真菌测序结果

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｏｆ ｔｈｅ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇｉ ｉｎ ｒｉｃｅ ｒｏｏｔｓꎬ ｓｔｅｍｓ ａｎｄ ｌｅａｖｅｓ

器官 处理
有效序列

(条)
优质序列

(条)
覆盖率
(％)

成功拼接序列
(条) ＯＴＵ 序列平均长度

(ｂｐ)

根 ＣＫ ８６ ２８２ ８１ ７３０ ９４.７２ ４０ ８６２ ６７ １９４.５４

ＦＲ ８３ ７８６ ８０ ２９４ ９５.８３ ４０ １０４ ７２ ２２３.２２

１０×ＦＲ ８４ １４０ ８０ ７４６ ９５.９７ ４０ ３７１ ７１ ２１０.５６

茎 ＣＫ １０９ ７５０ １０７ ３１８ ９７.７８ ５３ ６１０ ３２ ２１０.１９

ＦＲ ８５ ２４２ ８１ ３３０ ９５.４１ ３９ ７４８ ３３ ２００.２２

１０×ＦＲ ８４ ７７６ ８１ ６７８ ９６.３５ ４０ ８２５ ６１ ２３９.０６

叶 ＣＫ ８４ ２００ ８１ ８２０ ９７.１７ ５３ ６１０ ３２ ２１０.１９

ＦＲ ８２ ５０８ ７８ ５８８ ９５.２５ ３９ ７４８ ３９ ２００.２２

１０×ＦＲ ８５ ８３８ ８３ ５５４ ９７.３４ ４０ ８２５ ４９ ２３９.０６

ＣＫ:空白对照ꎻＦＲ:施用噻虫嗪田间推荐剂量(１ ｍｇ / ｋｇ)的处理ꎻ１０×ＦＲ:施用 １０ 倍噻虫嗪田间推荐剂量(１０ ｍｇ / ｋｇ)的处理ꎮ

２.２　 噻虫嗪对水稻不同器官内生真菌多样性的影响

Ｃｈａｏ１ 指数和 Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ 指数反映了物种的

丰富度ꎬ二者均是指数越大ꎬ物种丰富度越高ꎮ Ｓｈａｎｎｏｎ
指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数反映了物种的多样性ꎬＳｈａｎｎｏｎ 指

数越大ꎬ物种多样性越高ꎬＳｉｍｐｓｏｎ 指数越大ꎬ则物种多

样性越低ꎮ 样品的 α 多样性分析结果(表 ２)显示ꎬＦＲ
处理和 １０×ＦＲ 处理的水稻根部 Ｃｈａｏ１ 指数、Ｏｂｓｅｒｖｅｄ
ｓｐｅｃｉｅｓ 指数和 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数的值均显著大于对照ꎬ而

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数的值显著小于对照ꎬ综合分析结果表明ꎬ
加药后根部内生真菌的物种丰富度和多样性均呈现增

加的趋势ꎮ 在茎、叶中ꎬＦＲ 处理和对照的 Ｃｈａｏ１ 指数、
Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ 指数和 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数均无明显差异ꎬ
但其值均显著小于 １０×ＦＲ 处理ꎬ而 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数在不

同处理下无明显差异ꎬ综合来看ꎬ高浓度噻虫嗪可以使

水稻茎、叶内生真菌的物种丰富度和多样性升高ꎬ而低

浓度则无明显影响ꎮ

表 ２　 不同样品的 α多样性指数

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｔｈｅ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇｉ ｉｎ ｒｉｃｅ ｒｏｏｔｓꎬ ｓｔｅｍｓ ａｎｄ ｌｅａｖｅｓ

器官 处理 Ｃｈａｏ１ 指数 Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ 指数 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数

根 ＣＫ ５６.６９±７.０５ｄ ３９.５０±４.９５ｃ ２.１３±０.１８ａ ０.８４±０.０４ｃ

ＦＲ ７２.１９±１.４０ｅ ５９.４０±０.７１ｄ ２.６８±０.０５ｂ ０.７２±０.０１ｂ

１０×ＦＲ ８１.７８±１.６２ｆ ５９.７０±２.８３ｄ ３.３０±０.４２ｄ ０.５４±０.０４ａ

茎 ＣＫ ２７.１６±４.７７ａ ２０.５５±２.９０ａ ２.４８±０.０２ｂ ０.７８±０.０２ｂ

ＦＲ ２５.７９±２.０１ａ ２０.８０±０.０１ａ ２.４８±０.０１ｂ ０.７５±０.０１ｂ

１０×ＦＲ ４９.３７±５.６１ｃ ３７.４５±０.９２ｃ ２.９０±０.５４ｃ ０.８１±０.０６ｂ

叶 ＣＫ ２６.１５±３.５５ａ ２２.０５±３.１８ａ ２.３９±０.４０ａ ０.７９±０.０５ｂ

ＦＲ ３０.３９±２.０９ａ ２０.１５±１.８７ａ ２.３７±０.０４ａ ０.７５±０.０２ｂ

１０×ＦＲ ３５.１８±４.４５ｂ ２７.３５±２.４７ｂ ２.６２±０.０８ｂ ０.７５±０.０１ｂ
ＣＫ、ＦＲ、１０×ＦＲ 见表 １ 注ꎮ 同列数据后不同小写字母表示处理间差异显著(Ｐ<０.０５)ꎮ
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２.３　 噻虫嗪对水稻不同器官内生真菌群落组成的影响

　 　 图 １ 显示ꎬ在水稻根部ꎬ对照的优势菌属为

Ｈａｅｍａｔｏｎｅｃｔｒｉａ ( ７２􀆰 ５０％)ꎬ 其 次 为 Ｒｈｉｚｏｐｙｃｎｉｓ
(７􀆰 １１％)、Ｆｕｓａｒｉｕｍ(５􀆰 ０９％)、Ａｃｒｅｍｏｎｉｕｍ(１􀆰 ９７％)ꎬ
ＦＲ 处理的水稻根部的优势菌属为 Ｈａｅｍａｔｏｎｅｃｔｒｉａ
(４３􀆰 ３８％)和 Ｆｕｓａｒｉｕｍ(３１􀆰 ７７％)ꎬ其次为 Ｒｈｉｚｏｐｙｃ￣
ｎｉｓ ( ６􀆰 ３４％)、 Ｃｒｙｐｔｏｃｏｃｃｕｓ ( ５􀆰 ２４％)、 Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ
(１􀆰 ５０％)ꎬ１０ ×ＦＲ 处理的水稻根部的优势菌属为

Ｆｕｓａｒｉｕｍ(３４􀆰 ８８％)和 Ｇｌｏｅｏｔｉｎｉａ(１１􀆰 ７７％)ꎬ其次为

Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ ( ６􀆰 ３５％)、 Ｐｈｏｍａ ( ４􀆰 ０４％)、 Ｒｈｉｚｏｐｙｃｎｉｓ
(２􀆰 ４５％)、Ｐａｅｃｉｌｏｍｙｃｅｓ ( ２􀆰 ３２％)ꎮ 不同处理下ꎬ根
部真菌菌属存在着明显差异ꎬ随着土壤中噻虫嗪浓

度的不断升高ꎬＨａｅｍａｔｏｎｅｃｔｒｉａ、Ｒｈｉｚｏｐｙｃｎｉｓ 和 Ａｃｒｅ￣
ｍｏｎｉｕｍ 的相对丰度逐渐降低ꎬ尤其是 Ｈａｅｍａｔｏｎｅｃ￣
ｔｒｉａ 的相对丰度由对照的 ７２􀆰 ５０％降到 １０×ＦＲ 处理

下的 １􀆰 ２０％ꎬＡｃｒｅｍｏｎｉｕｍ 在 １０ ×ＦＲ 处理中检测不

到ꎮ Ｆｕｓａｒｉｕｍ、Ｇｌｏｅｏｔｉｎｉａ、Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ、Ｐｈｏｍａ 等的相

对丰度则随土壤中噻虫嗪浓度的升高而升高ꎬ尤其

是 Ｆｕｓａｒｉｕｍꎬ在对照中其相对丰度为 ５􀆰 ０９％ꎬ而在

ＦＲ 处理和 １０ × ＦＲ 处理中其相对丰度分别为

３１􀆰 ７７％、３４􀆰 ８８％ꎮ Ｐａｅｃｉｌｏｍｙｃｅｓ 只存在于 １０×ＦＲ 处

理的水稻根中ꎬＦＲ 处理下 Ｃｒｙｐｔｏｃｏｃｃｕｓ 的相对丰度

较高ꎬ可能是低浓度噻虫嗪对其有促生作用ꎮ
图 ２ 显示ꎬ在水稻茎部ꎬ对照的优势菌属是

Ｒｈｏｄｏｔｏｒｕｌａ(１８􀆰 ６５％)和 Ｇｌｏｅｏｔｉｎｉａ(１９􀆰 ６７％)ꎬ其次为

Ｍａｌａｓｓｅｚｉａ(３􀆰 ６８％)、Ｖｅｒｔｉｃｉｌｌｉｕｍ(０􀆰 ８０％)、Ｃｌａｄｏｓｐｏｒｉ￣
ｕｍ ( ０􀆰 ２４％)ꎬ ＦＲ 处 理 的 优 势 菌 属 是 Ｇｌｏｅｏｔｉｎｉａ
(３８􀆰 １０％)和 Ｃｒｙｐｔｏｃｏｃｃｕｓ(３２􀆰 ６８％)ꎬ其次为 Ｖｅｒｔｉｃｉｌｌｉ￣
ｕｍ(１􀆰 ２１％)、Ｆｕｓａｒｉｕｍ(１􀆰 １２％)ꎬ１０×ＦＲ 处理的优势

菌 属 是 Ｇｌｏｅｏｔｉｎｉａ ( ２６􀆰 ０７％)ꎬ 其 次 是 Ｃｒｙｐｔｏｃｏｃｃｕｓ
(４􀆰 ６６％)、Ｒｈｏｄｏｔｏｒｕｌａ(３􀆰 ０６％)、Ｍａｌａｓｓｅｚｉａ(２􀆰 ８０％)、
Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ(０􀆰 ９６％)ꎮ 不同处理下ꎬ茎部真菌菌属同样

存在着明显差异ꎬ对照中 Ｒｈｏｄｏｔｏｒｕｌａ 的相对丰度为

１８􀆰 ６５％ꎬ而在 ＦＲ 处理和 １０×ＦＲ 处理中其相对丰度分

别为 ０􀆰 １２％、３􀆰 ０６％ꎮ 在对照、ＦＲ 处理和 １０×ＦＲ 处理

中 Ｇｌｏｅｏｔｉｎｉａ 均为优势均属ꎬ但在 ＦＲ 处理和 １０×ＦＲ
处理中其相对丰度要高于对照ꎮ ＦＲ 处理的 Ｃｒｙｐｔｏ￣
ｃｏｃｃｕｓ 相对丰度为 ３２􀆰 ６８％ꎬ而对照和 １０×ＦＲ 处理的

相对丰度较低ꎮ Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ、Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ、Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ 仅

在 １０×ＦＲ 处理中检测到ꎮ
图 ３ 显示ꎬ在水稻叶部ꎬ对照的优势菌属为

Ｇｌｏｅｏｔｉｎｉａ( １９􀆰 ８５％)ꎬ其次为 Ｍａｌａｓｓｅｚｉａ ( ９􀆰 ７１％)、

Ｒｈｏｄｏｔｏｒｕｌａ(７􀆰 ２３％)、Ｃａｎｄｉｄａ(３􀆰 １９％)ꎬＦＲ 处理的

优势菌属为 Ｃｒｙｐｔｏｃｏｃｃｕｓ(４０􀆰 ９０％)ꎬ其次为 Ｃａｎｄｉｄａ
( １９􀆰 ９１％)、 Ｒｈｏｄｏｔｏｒｕｌａ ( １８􀆰 ０２％)、 Ｇｌｏｅｏｔｉｎｉａ
(７􀆰 ４２％)ꎬ１０ ×ＦＲ 处理的优势菌属为 Ｃｒｙｐｔｏｃｏｃｃｕｓ
(４２􀆰 ６８％)和 Ｒｈｏｄｏｔｏｒｕｌａ(２６􀆰 ４３％)ꎬ其次为 Ｃａｎｄｉ￣
ｄａ ( ８􀆰 ５５％)、 Ａｕｒｅｏｂａｓｉｄｉｕｍ ( ５􀆰 ９３％)、 Ｅｕｒｏｔｉｕｍ
(５􀆰 ３６％)、Ｍａｌａｓｓｅｚｉａ(４􀆰 ４８％)ꎮ 叶部菌属分布同样

存在着差异ꎬ在对照中未检测到 Ｃｒｙｐｔｏｃｏｃｃｕｓꎬ而在

ＦＲ 处理和 １０ × ＦＲ 处理中其相对丰度分别高达

４０􀆰 ９０％、４２􀆰 ６８％ꎮ Ｇｌｏｅｏｔｉｎｉａ 在对照中的相对丰度

为 １９􀆰 ８５％ꎬ在 ＦＲ 处理和 １０×ＦＲ 处理中的相对丰度

分别为 ７􀆰 ４２％、０􀆰 ７１％ꎬ随噻虫嗪处理浓度升高相对

丰度呈现递减趋势ꎬ而 Ｒｈｏｄｏｔｏｒｕｌａ 则与之相反ꎬ随
噻虫嗪浓度升高相对丰度呈现递增趋势ꎮ Ｃａｎｄｉｄａ
仅在水稻叶中被检测到ꎬ根、茎中未见分布ꎬ且在 ＦＲ
处理下的相对丰度最高(１９􀆰 ９１％)ꎮ Ａｕｒｅｏｂａｓｉｄｉｕｍ
和 Ｅｕｒｏｔｉｕｍ 只在 １０×ＦＲ 处理的叶中有分布ꎬ在对照

和 ＦＲ 处理下的叶中则未见分布ꎮ
　 　 不同真菌属在水稻不同器官和不同处理下的分

布情况如表 ３ 显示ꎮ Ｈａｅｍａｔｏｎｅｃｔｒｉａ、Ｒｈｉｚｏｐｙｃｎｉｓ 仅在

水稻根部发现有分布ꎬ对噻虫嗪比较敏感ꎬ相对丰度

随处理浓度的升高而降低ꎮ Ｃｒｙｐｔｏｃｏｃｃｕｓ 在根、茎、叶
的对照中均未见分布ꎬ而在 ＦＲ 处理和 １０×ＦＲ 处理的

根、茎、叶中均有分布ꎬ尤其是叶中 ＦＲ 处理和 １０×ＦＲ
处理下ꎬ其相对丰度均超过 ４０％ꎬ该菌属可能对噻虫

嗪存在着抗性ꎬ甚至可能以其为碳源进行生长ꎬ之前

也有报道称该菌属的某些菌株具有降解苯酚[２１]、二
甲基亚砜[２２]、重金属[２３] 等功能ꎮ Ｆｕｓａｒｉｕｍ 主要存在

于根部和茎部ꎬ与薛庆婉等[３] 的研究结果一致ꎬ在根

部ꎬ该菌属在 ＦＲ 处理和 １０×ＦＲ 处理下的相对丰度远

高于对照ꎬ同样可能对噻虫嗪存在着抗性ꎬ据报道该

菌属在马拉硫磷[２４]、氯氰菊酯[２５]、多环芳烃[２６] 等的

降解方面均展现出较强能力ꎮ Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ、Ｐｈｏｍａ、
Ｐａｅｃｉｌｏｍｙｃｅｓ 主要分布在水稻根部ꎬ且相对丰度在 １０×
ＦＲ 处理下最高ꎬ噻虫嗪的存在刺激了它们的生长ꎮ
Ｅｕｒｏｔｉｕｍ 和 Ａｕｒｅｏｂａｓｉｄｉｕｍ 仅在 １０×ＦＲ 处理的叶中有

分布ꎬ同样展现了对噻虫嗪的抗性ꎮ 值得注意的是ꎬ
Ｒｈｏｄｏｔｏｒｕｌａ、Ｇｌｏｅｏｔｉｎｉａ 在不同器官对噻虫嗪胁迫的响

应存在着差异ꎬ例如ꎬ在根部 ＦＲ 处理和 １０×ＦＲ 处理

下 Ｇｌｏｅｏｔｉｎｉａ 相对丰度比对照高ꎬ而在叶部则相反ꎬ除
了真菌对于宿主器官的偏好性之外ꎬ还可能与噻虫嗪

在水稻根、茎、叶中的残留浓度有关ꎮ

５０８崔　 凯等:噻虫嗪对水稻内生真菌群落组成的影响



ＣＫ、ＦＲ、１０×ＦＲ 见表 １ 注ꎮ
图 １　 水稻根中内生真菌属水平分类

Ｆｉｇ.１　 Ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇｉ ｇｅｎｕｓ ｉｎ ｒｉｃｅ ｒｏｏｔｓ ｅｘｐｏｓｅｄ ｔｏ ｔｈｒｅｅ ｔｈｉａｍｅｔｈｏｘａｍ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

ＣＫ、ＦＲ、１０×ＦＲ 见表 １ 注ꎮ
图 ２　 水稻茎中内生真菌属水平分类
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ＣＫ、ＦＲ、１０×ＦＲ 见表 １ 注ꎮ
图 ３　 水稻叶中内生真菌属水平分类
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表 ３　 主要真菌属在不同部位的相对丰度

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇｉ ｇｅｎｕｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐａｒｔｓ ｏｆ ｒｉｃｅ

属分类

相对丰度(％)

根 茎 叶

ＣＫ ＦＲ １０×ＦＲ ＣＫ ＦＲ １０×ＦＲ ＣＫ ＦＲ １０×ＦＲ

Ｈａｅｍａｔｏｎｅｃｔｒｉａ ７２.５０ ４３.３８ １.２０ ０ ０ ０ ０ ０ ０

Ｃｒｙｐｔｏｃｏｃｃｕｓ ０ ５.２４ ０.１２ ０ ３２.６８ ４.６６ ０ ４０.９０ ４２.６８

Ｆｕｓａｒｉｕｍ ５.０９ ３１.７７ ３４.８８ ０.１３ １.１２ ０.０８ ０ ０ ０

Ｒｈｏｄｏｔｏｒｕｌａ ０.０２ １.３７ １.５２ １８.６５ ０.１２ ３.０６ ７.２３ １８.０２ ２６.４３

Ｇｌｏｅｏｔｉｎｉａ ０.０１ ０.２１ １１.７７ １９.６７ ３８.１０ ２６.０７ １９.８５ ７.４２ ０.７１

Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ ０ １.５０ ６.３５ ０ ０ ０.０３ ０ ０ ０

Ｒｈｉｚｏｐｙｃｎｉｓ ７.１１ ６.３４ ２.４５ ０ ０ ０ ０ ０ ０

Ｃａｎｄｉｄａ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ３.１９ １９.９１ ８.５５

Ｐｈｏｍａ ０ ０.０５ ４.０４ ０ ０ ０ ０ ０ ０

Ｐａｅｃｉｌｏｍｙｃｅｓ ０ ０ ２.３２ ０ ０ ０ ０ ０ ０

Ｅｕｒｏｔｉｕｍ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ５.３６

Ａｕｒｅｏｂａｓｉｄｉｕｍ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ５.９３

其他菌属 １５.２７ １０.１４ ３５.３５ ６１.５５ ２７.９８ ６６.１０ ６９.７３ １３.７５ １０.３４
ＣＫ、ＦＲ、１０×ＦＲ 见表 １ 注ꎮ

３　 讨 论

在噻虫嗪的胁迫下ꎬ水稻内生真菌的多样性会

有所改变ꎮ 噻虫嗪对水稻不同器官内生真菌的影响

存在差异ꎬ通过对不同处理下水稻不同部位的

Ｃｈａｏ１ 指数、Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ 指数、Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数综合分析发现ꎬ噻虫嗪的加入可以增加

水稻根部内生真菌的多样性ꎬ同时高浓度噻虫嗪处

理可以增加水稻茎、叶内生真菌的多样性ꎬ低浓度处

理则无明显影响ꎮ
在属的水平上ꎬ水稻不同器官(根、茎、叶)内生

真菌的组成存在着明显差异ꎮ 以对照为例ꎬＨａｅｍａ￣
ｔｏｎｅｃｔｒｉａ 为水稻根部的优势菌属ꎬ 相对丰 度 为

７２􀆰 ５％ꎬ而在茎、叶中没有分布ꎮ Ｇｌｏｅｏｔｉｎｉａ 在茎、叶
中的相对丰度均为 ２０.０％左右ꎬ在根中分布极少ꎮ
Ｃａｎｄｉｄａ 仅在叶部存在ꎬ茎、根中未见分布ꎮ 结果显

示ꎬ除了一些在作物各个器官均有分布的内生真菌

外ꎬ部分内生真菌对于水稻宿主的寄生部位具有一

定的选择性ꎬ甚至有一部分真菌只存在于特定的组

织器官中ꎬ这与之前报道的结论[１９ꎬ２７]一致ꎮ
噻虫嗪影响水稻不同器官内生真菌属的分布ꎮ

以内生真菌在叶部的分布为例ꎬＣｒｙｐｔｏｃｏｃｃｕｓ 为 ＦＲ
处理和 １０×ＦＲ 处理下的优势菌群ꎬ其相对丰度均超

过 ４０％ꎬ而对照组叶中却没有发现其分布ꎮ 随着土

壤中噻虫嗪浓度的增大ꎬＧｌｏｅｏｔｉｎｉａ 相对丰度在叶部

呈现递减的趋势ꎬ而 Ｒｈｏｄｏｔｏｒｕｌａ 相对丰度在叶部则

呈现递增的趋势ꎬＦＲ 处理下 Ｃａｎｄｉｄａ 相对丰度在叶

部接近 ２０％ꎬ对照和 １０×ＦＲ 处理下其相对丰度均不

足 ９％ꎮ 结果表明ꎬ土壤中存在噻虫嗪时ꎬ除少部分

菌属外ꎬ大部分菌属的组成均发生明显变化ꎮ 目前

关于农药对内生真菌群落影响的报道相对较少ꎬ
Ｚｈｏｕ 等[１１]研究了农药溴氰菊酯对大白菜内生真菌

的影响ꎬ施药组与对照组的相似指数仅为 ２９％ꎬ内
生真菌群落发生了巨大变化ꎮ

传统培养方法鉴定的微生物只占微生物总数的

０.１％~１０􀆰 ０％[２８]ꎬ相对于传统手段ꎬ高通量测序技

术可以保证每个样品测定 ４×１０４ ~ ６×１０４个序列ꎬ覆
盖深度极大ꎬ大大拓宽了微生物的研究范围ꎬ对物种

多样性的分析十分有利ꎮ 本研究采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ
ＭｉＳｅｑ 高通量测序技术对水稻不同器官内生真菌群

落进行了分析ꎬ在一定程度上揭示了在噻虫嗪胁迫

下水稻根、茎、叶内生真菌的多样性和群落组成ꎮ 试

验过程中ꎬ某些菌属受噻虫嗪影响发生显著变化ꎬ对
这些菌进行分离鉴定ꎬ研究其对噻虫嗪的抗性或者

降解作用ꎬ评估它们在噻虫嗪胁迫下对宿主生长的

影响ꎬ是下一步要开展的工作ꎮ

７０８崔　 凯等:噻虫嗪对水稻内生真菌群落组成的影响
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