
江苏农业学报(Ｊｉａｎｇｓｕ Ｊ.ｏｆ Ａｇｒ.Ｓｃｉ.)ꎬ２０２６ꎬ４２(４):６５９￣６６９
ｈ ｔｔｐ: / / ｊ ｓ ｎ ｙ ｘ ｂ. ｊａ ａ ｓ.ａ ｃ.ｃ ｎ

杨　 宙ꎬ邹国兴ꎬ韩瑞才ꎬ等. ＯｓＣＥＲＫ１ＤＹ基因导入籼稻中与丛枝菌根(ＡＭ)真菌的共生效应[ Ｊ] . 江苏农业学报ꎬ２０２６ꎬ４２
(４):６５９￣６６９.
ｄｏｉ:１０.３９６９ / ｊ.ｉｓｓｎ.１０００￣４４４０.２０２６.０４.００２

ＯｓＣＥＲＫ１ＤＹ基因导入籼稻中与丛枝菌根(ＡＭ)真菌的
共生效应

杨　 宙ꎬ　 邹国兴ꎬ　 韩瑞才ꎬ　 朱　 珊ꎬ　 汤国平ꎬ　 邓　 伟ꎬ　 黄仁良
(江西省农业科学院水稻研究所 /水稻国家工程研究中心<南昌> /农业农村部双季稻种质创新与育种重点实验室<部省共建>ꎬ
江西 南昌 ３３０２００)

收稿日期:２０２５￣０５￣２９
基金项目:江西省农业科学院基础研究与人才培养专项 ( ＪＸ￣

ＳＮＫＹＪＣＲＣ２０２３１６)ꎻ国家红壤改良工程技术研究中心开

放基金课题(２０２０ＮＥＴＲＣＲＳＩ￣７)ꎻ江西省主要学科学术和

技术带头人培养项目(２０２３２ＢＣＪ２２０１４)
作者简介:杨　 宙(１９８１－)ꎬ男ꎬ湖北荆门人ꎬ博士ꎬ副研究员ꎬ主要从

事水稻遗传育种研究ꎮ (Ｅ￣ｍａｉｌ)ｙａｎｇｚｈｏｕ０８２２＠ １６３.ｃｏｍ
通讯作者:黄仁良ꎬ(Ｅ￣ｍａｉｌ)ｈｕａｎｇ＿ｒｌｓ＠ １２６.ｃｏｍ

　 　 摘要:　 本研究以籼稻恢复系春恢 ３５０ 为对照ꎬ以导入丛枝菌根(Ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｅꎬ ＡＭ)真菌高效共生基

因 ＯｓＣＥＲＫ１ＤＹ的单片段代换系春恢 ３５６ 为材料ꎬ设置 ４ 个磷肥施用水平ꎬ分别为磷肥施用量 ０ ｋｇ / ｈｍ２ (Ｐ０ꎬ不施

磷)、常规施磷量的 ５０％(Ｐ５０)、常规施磷量的 ７５％(Ｐ７５)和常规施磷量(Ｐ１００ꎬＰ２Ｏ５ 施用量为 ７５ ｋｇ / ｈｍ２)ꎬ评价 Ｏｓ￣
ＣＥＲＫ１ＤＹ基因在籼稻中与丛枝菌根(ＡＭ)真菌的共生效应ꎮ 结果表明ꎬ与春恢 ３５０ 相比ꎬ春恢 ３５６ 根系中 ＡＭ 真菌

定殖率大幅提升ꎻ总体来说ꎬ在田间不同磷肥水平下其叶绿素含量、干物质量、磷吸收量和磷肥吸收利用率高于春

恢 ３５０ꎮ ２ 年田间试验结果显示ꎬ春恢 ３５６ 有效穗数在不同磷肥水平下都显著高于春恢 ３５０ (Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ在 Ｐ０、Ｐ５０、
Ｐ７５ ３ 个磷肥水平下春恢 ３５６ 实际产量显著高于春恢 ３５０ (Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ 通过对水稻根际土壤微生物多样性分析ꎬ结
果显示ꎬ与春恢 ３５０ 相比ꎬ春恢 ３５６ 根际土壤微生物具有更高的物种丰富度和多样性ꎬ富集了较多金黄杆菌属

(Ｃｈｒｙｓｅｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ)细菌和埃氏慢生根瘤菌属(Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ)细菌ꎬ碳氢化合物降解功能基因和固氮作用功能基因

相对丰度显著(Ｐ<０􀆰 ０５)或极显著(Ｐ<０􀆰 ０１)增加ꎮ 综上所述ꎬ将 ＯｓＣＥＲＫ１ＤＹ基因导入籼稻可以产生有益的共生效

应ꎬ可用于培育养分高效利用的水稻品种ꎮ
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　 　 丛枝菌根(Ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｅꎬ ＡＭ)真菌是一

类分布广泛的土壤真菌ꎬ能够与 ８０％的陆生植物共生

形成内生菌根[１]ꎮ 在这个共生系统中ꎬＡＭ 真菌从植物

体获取脂类等有机物用于自身的生长代谢ꎬ同时协助

植物从土壤中吸收水分和矿物质[２]ꎮ 丛枝菌根的形成

可以扩大植物根系吸收面积ꎬ提升植物对土壤养分的

吸收与利用效率[３￣４]ꎮ 当前ꎬ中国农业生产中化肥施用

量大ꎬ但是化肥的利用率较低ꎬＡＭ 真菌与农作物的高

效共生技术为解决这一问题提供了有效途径ꎮ 水稻是

中国主要的粮食作物ꎬ其高产很大程度上依赖于大量

的肥料投入ꎬ但是水稻超过一半的生育期处于淹水环

境中ꎬ真菌生长所需的氧气相对缺乏ꎬ导致大田接种

ＡＭ 真菌的效果受到影响[５]ꎮ 因此ꎬ增强水稻自身与土

壤中土著 ＡＭ 真菌的共生效率是提高肥料利用率的有

效措施ꎬ对农业可持续发展具有重要意义ꎮ
ＡＭ 真菌与植物之间的共生以相互识别为前提ꎬ

植物产生的独脚金内酯是介导二者相互识别的信号

分子[６￣８]ꎮ 独脚金内酯是一类新型植物激素ꎬ由寄主

植物合成并分泌到根际土壤中ꎬ促进真菌的菌丝生长

和分支ꎬ实现与植物根系的物理接触[９￣１１]ꎮ 后续菌根

共生体的形成则涉及到复杂的基因转录调控和信号

分子转导过程[１２￣１４]ꎮ 若要提高丛枝菌根真菌与植物

的共生效率ꎬ关键要增强二者之间的识别ꎬ大多数的

研究也集中于此ꎮ 受遗传背景影响ꎬ不同水稻亚种乃

至品种与 ＡＭ 的共生效率具有一定的差异ꎮ 研究结

果表明ꎬ在从野生型向栽培型驯化的过程中ꎬ作物与

丛枝菌根真菌的共生能力是下降的ꎬ这些结果可为发

掘 ＡＭ 高效共生基因提供参考[１５￣１７]ꎮ
几丁质诱导的受体激酶 １ 基因(ＣＥＲＫ１)是研究

较多的与 ＡＭ 真菌共生的相关基因ꎬ其编码产物

ＣＥＲＫ１ 蛋白能够特异性识别几丁质ꎬ后者是许多真

菌细胞壁的重要成分ꎮ ＣＥＲＫ１ 蛋白最初在拟南芥中

被确认参与几丁质诱导的免疫反应ꎬ后来被发现是植

物免疫和共生的关键受体[１８]ꎮ Ｈｕａｎｇ 等[１９]从东乡野

生稻中成功克隆到调控水稻与丛枝菌根真菌共生效

率的关键基因 ＯｓＣＥＲＫ１ＤＹꎬ携带该基因的水稻能与

ＡＭ 高效共生ꎬ对磷的吸收能力和稻谷的产量都有提

升作用ꎮ 该研究结果被认为开辟了水稻与丛枝菌根

真菌共生研究与育种利用的新领域ꎬ具有极大的实际

应用价值[２０]ꎮ Ｘｕ 等[２１]研究发现 ＯｓＣＥＲＫ１ 蛋白处于

水稻几丁质信号调控的中心ꎬ可以直接识别几丁质多

糖ꎬＯｓＣＥＲＫ１ 蛋白中 ＬｙｓＭ２ 结构域表面的沟槽是长

链和短链多糖共同的结合位点ꎮ ＯｓＣＥＲＫ１ＤＹ基因的

功能位点变异恰好位于 ＬｙｓＭ２ 结构域的编码区内ꎬ因
此该研究为 ＯｓＣＥＲＫ１ＤＹ基因赋予水稻与丛枝菌根真

菌高效共生能力提供了直接证据ꎮ 后续研究结果表

明ꎬ在不同氮肥施用水平下ꎬ携带 ＯｓＣＥＲＫ１ＤＹ基因的

水稻品种赣菌稻 １ 号干物质量、养分利用效率和单位

面积产量均高于对照品种[２２]ꎮ 另外ꎬ研究还发现 Ｏｓ￣
ＣＥＲＫ１ＤＹ基因能够促进水稻再生季的生长ꎬ获得更高

的干物质量和单位面积产量[２３]ꎮ
实际应用中需要通过杂交转育 ＯｓＣＥＲＫ１ＤＹ 基

因ꎬ培育丛枝菌根真菌高效共生的水稻品种ꎮ 不同

水稻亚种乃至品种都有独特的遗传背景ꎬ是影响丛

枝菌根真菌共生效应的重要因素ꎬ因此有必要对

ＯｓＣＥＲＫ１ＤＹ基因在水稻新的遗传背景中共生效应进

行分析ꎮ 本研究通过分析携带 ＯｓＣＥＲＫ１ＤＹ基因的籼

稻品系在不同磷肥施用水平下的表现ꎬ评价该基因

的共生效应ꎬ为培育与丛枝菌根真菌高效共生的籼

稻品种提供依据ꎮ
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１　 材料与方法

１.１　 试验材料

供试水稻材料为春恢 ３５０ 和春恢 ３５６ꎬ春恢 ３５０
是江西省农业科学院水稻研究所培育的籼型早稻恢

复系ꎬ在试验中作为对照ꎮ 春恢 ３５６ 是以春恢 ３５０
为轮回亲本ꎬ以东乡野生稻为供体构建的单片段代

换系ꎬ遗传背景和生育期与春恢 ３５０ 相同ꎬ已知的差

异仅存在于第 ８ 号染色体长臂 ２.４ Ｍｂ 大小的片段

上ꎬ该片段含有纯合的 ＯｓＣＥＲＫ１ＤＹ基因型ꎮ 丛枝菌

根真菌菌株为异形根孢囊霉 (Ｒｈｉｚｏｐｈａｇｕｓ ｉｒｒｅｇｕ￣
ｌａｒｉｓ)ＤＡＯＭ１９７１９８ꎬ由华南农业大学谢贤安老师实

验室馈赠ꎬ其接种材料是通过该真菌与高效宿主植

物番茄植株共同培养 ５ 个月后得到的含真菌孢子的

砂土混合物ꎮ 台盼蓝染料从合肥巴斯夫生物科技有

限公司购买ꎬ其他化学试剂为国产分析纯ꎮ
１.２　 ＡＭ 真菌定殖效率测定

将新灭菌砂土和接种剂按９ ∶ １ 的比例混合均

匀ꎬ每个培养盒装 ３００ ｇꎬ每盒移栽 ４ 株萌发 ３ ｄ 的

水稻幼苗ꎬ在温度 ２８ ℃ꎬ相对湿度７０％~ ８０％ꎬ光照

１６ ｈ /黑暗 ８ ｈ 的条件下培养 ３０ ｄꎮ 每盒作为 １ 个重

复ꎬ春恢 ３５０ 和春恢 ３５６ 各设置 ５ 个重复ꎮ 培养结

束后取水稻根系洗净ꎬ剪成 １ ｃｍ 的段ꎬ然后置入 ５
ｍＬ 离心管中ꎬ加入 １５％ ＫＯＨ 溶液ꎬ９２ ℃水浴消化

３０ ｍｉｎꎮ 根系样品经蒸馏水漂洗后加入 ２％的 ＨＣｌ
溶液ꎬ静置 ３０ ｍｉｎꎬ用蒸馏水洗去多余的 ＨＣｌ 溶液ꎬ
加入 ０􀆰 ０５％的台盼蓝染色液ꎬ室温下放置 ２４ ｈꎬ滤
除染色液ꎬ用 ５０％甘油洗去根系样品表面浮色ꎬ从
每个重复中随机挑取 ６０ 条根段压片观察ꎬ在显微镜

下观察各根段ꎬ参照 Ｔｒｏｕｖｅｌｏｔ 等[２４]的方法对丛枝菌

根真菌侵染水平和丛枝丰度进行判定分级ꎬ最后统

计各个等级的根段数量ꎬ利用 Ｍｙｃｏｃａｌｃ 软件计算丛

枝菌根真菌侵染率(Ｆ)、丛枝菌根真菌侵染强度

(Ｍ)、相对丛枝菌根真菌侵染强度(ｍ)、相对丛枝率

(ａ)和绝对丛枝率(Ａ)ꎮ
１.３　 田间试验设计

田间试验于２０２３－２０２４ 年在江西省南昌市进贤

县温圳镇联里村(２８°２１′Ｎꎬ１１６°０７′Ｅ)进行ꎬ试验田

块前茬为冬闲田ꎮ 土壤类型为灰潮土ꎬｐＨ ６􀆰 ７０ꎬ有
机质含量 ２９􀆰 １４０ ｇ / ｋｇꎬ全氮含量 ０􀆰 ８６０ ｇ / ｋｇꎬ总磷

含量 ０􀆰 ２７３ ｇ / ｋｇꎬ全钾含量 ４􀆰 ４９５ ｇ / ｋｇꎬ速效氮含量

１４１􀆰 １２ ｍｇ / ｋｇꎬ有效磷含量 １６􀆰 ５９ ｍｇ / ｋｇꎬ速效钾含

量 ５９􀆰 ６０ ｍｇ / ｋｇꎮ
１.３.１　 基础养分施用 　 氮肥选用尿素(纯氮含量

４６％)ꎬ总施用量(纯 Ｎ)１５０ ｋｇ / ｈｍ２ꎬ分 ３ 次施用ꎬ基
肥占 ５０％、分蘖肥占 ３０％、穗肥占 ２０％ꎻ磷肥选用钙

镁磷肥 ( Ｐ ２ Ｏ５ 含量 １２％)ꎬ 总施用量 ( Ｐ ２Ｏ５ ) ７５
ｋｇ / ｈｍ２ꎬ全部作为基肥一次性施用ꎻ钾肥选用氯化

钾(Ｋ２Ｏ 含量 ６０％)ꎬ总施用量(Ｋ２Ｏ)１３５ ｋｇ / ｈｍ２ꎬ分
２ 次施用ꎬ基肥和穗肥各占 ５０％ꎮ
１.３.２　 试验设计　 设置 ４ 个磷肥施用水平ꎬ分别为

磷肥施用量为 ０ ｋｇ / ｈｍ２(Ｐ０ꎬ不施磷)、常规施磷量

的 ５０％(Ｐ５０)、常规施磷量的 ７５％(Ｐ７５)和常规施

磷量(Ｐ１００ꎬＰ ２Ｏ５ 施用量为 ７５ ｋｇ / ｈｍ２)ꎬ以探究不

同量磷元素供给对水稻生长的影响ꎮ 试验采用裂区

设计ꎬ主区为磷肥施用水平ꎬ裂区为水稻品系ꎻ小区

面积 ６０ ｍ２ꎬ裂区面积 ３０ ｍ２ꎬ供试水稻品系为春恢

３５０ 和春恢 ３５６ꎮ 所有小区按随机区组排列ꎬ设置 ３
次重复ꎻ小区间筑埂并覆盖薄膜隔离ꎬ区组间开挖排

水沟ꎬ确保各小区单独排灌ꎬ避免水肥交叉干扰ꎮ
１.３.３　 种植与田间管理　 ２０２３ 年播种期为 ３ 月 ３０
日ꎬ移栽期为 ５ 月 １ 日ꎻ２０２４ 年播种期为 ３ 月 ２８ 日ꎬ
移栽期为 ４ 月 ３０ 日ꎮ 采用人工移栽方式ꎬ种植密度

为株距 １６􀆰 ７ ｃｍ、行距 ２０􀆰 ０ ｃｍꎬ每蔸定植 ３ 株ꎮ 水

稻品系间预留 １ 空行作为隔离行ꎬ试验田四周种植

４ 行保护行ꎬ以减轻边际效应ꎮ 病虫害采用常规综

合防治措施ꎬ水分管理采用干湿交替灌溉模式ꎬ其他

田间管理措施均保持一致ꎮ
１.４　 测定项目与方法

１.４.１　 叶绿素含量 　 在每个裂区中沿栽插方向固

定 ２ 行共 ２０ 蔸水稻ꎬ采用 ＳＰＡＤ￣５０２ 型叶绿素仪测

定主穗剑叶中部的相对叶绿素含量ꎬ并计算平均值ꎮ
从始穗期开始ꎬ每 ６ ｄ 检测 １ 次ꎬ共检测 ５ 次ꎮ
１.４.２　 干物质量和磷肥吸收利用率 　 在水稻分蘖

期、齐穗期和成熟期ꎬ每个裂区选 ５０ 蔸水稻ꎬ调查后

折算每蔸分蘖数和穗数ꎮ 根据折算结果选 ５ 蔸代表

性植株取地上部ꎬ叶片、茎秆和穗分开ꎬ１０５ ℃杀青

３０ ｍｉｎꎬ７５ ℃烘干至恒重ꎬ 然后称重ꎮ 成熟期不同

组织样本经高氯酸消煮后用钼锑抗比色法测定全磷

含量ꎬ根据各组织干物质量和全磷含量计算水稻磷

吸收量(磷吸收量 ＝干物质量×磷含量)和磷肥吸收

利用率[磷肥吸收利用率 ＝ (施磷区磷吸收量－不施

磷区磷吸收量) /施磷量×１００％]ꎮ
１.４.３　 农艺性状和产量 　 水稻成熟期对固定的 ２０

１６６杨　 宙等:ＯｓＣＥＲＫ１ＤＹ基因导入籼稻中与丛枝菌根(ＡＭ)真菌的共生效应



蔸水稻植株测量株高ꎬ每个裂区选 ５０ 蔸水稻植株ꎬ
调查后折算每蔸的有效穗数ꎮ 根据折算的有效穗数

选 ５ 蔸代表性植株ꎬ收割晾干后考察穗长、有效穗

数、每穗粒数、结实率和千粒重ꎮ 最后收割除边行外

的所有植株ꎬ脱粒晾干并称重ꎬ计算实际产量ꎮ
１.５　 水稻根际土壤微生物多样性分析

２０２４ 年在田间试验第二区组 Ｐ７５ 小区中取根际

土壤微生物样品ꎮ 水稻蜡熟期在每个裂区均匀分布

的 ４ 个点上随机选取 １ 株健康植株带回室内ꎬ抖落根

系上松散的土壤ꎬ将根系剪下放入灭菌的 ５０ ｍＬ 离心

管ꎮ 向离心管中加入 ３５ ｍＬ 无菌 ０􀆰 ０１ ｍｏｌ / Ｌ ＰＢＳ 缓

冲液(ｐＨ ７.２~７􀆰 ４)ꎬ１００ ｒ / ｍｉｎ振荡 ５ ｍｉｎ 洗下根际土

壤ꎮ 取出根系后将洗涤液２ ０００ ｒ / ｍｉｎ离心 ５ ｍｉｎꎬ倒
去上清液ꎬ保留底部沉淀作为根际土壤样品ꎮ 根际土

壤微生物 ＤＮＡ 提取、检测、建库和测序服务委托北京

百迈客生物科技有限公司完成ꎮ 特异性扩增针对的

是土壤细菌 １６ Ｓ ｒＲＮＡ Ｖ３~Ｖ４ 区ꎬ引物序列为 ３３８ Ｆ:
５′￣ＡＣＴＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡ￣３′和 ８０６ Ｒ:５′￣ＧＧＡＣ￣
ＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ￣３′ꎮ 扩增程序为 ９５ ℃预变性

５ ｍｉｎꎬ９５ ℃变性 ３０ ｓꎬ５０ ℃退火 ３０ ｓꎬ７２ ℃延伸 ４０ ｓꎬ
２５ 个循环后 ７２ ℃延伸 １０ ｍｉｎꎮ 构建好的文库在 Ｉｌｌｕ￣
ｍｉｎａ ＮｏｖａＳｅｑ ６０００ 上机测序ꎬ根际土壤微生物 α 多样

性指数、属水平物种丰度指数和 ＦＡＰＲＯＴＡＸ 基因功

能指数在百迈客云微生物多样性分析平台(ｗｗｗ.ｂｉｏ￣
ｃｌｏｕｄ.ｎｅｔ)上进行计算和制图ꎮ
１.６　 数据处理

用 ＳＰＳＳ １６.０ 软件对试验数据进行各因素效应

的方差分析ꎻ用成组数据的 ｔ 测验对 ＡＭ 真菌定殖

效率指标、根际土壤微生物 α 多样性指数、物种丰

度指数和基因功能指数进行比较ꎻ用成对数据的 ｔ
测验对田间试验的 ２ 个水稻品系间的数据进行比

较ꎻ用最小显著差异法(ＬＳＤ)法对同一水稻品系在

各磷肥水平下的数据进行多重比较ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 春恢 ３５６ 的 ＡＭ 真菌定殖效率

从图 １ 可见ꎬ对照春恢 ３５０ 大部分根段中都没

有出现根内菌丝ꎬ少量根段中出现了处于发育阶段

的菌丝ꎬ但是没有出现泡囊和丛枝等共生结构(图
１Ａ)ꎮ 春恢 ３５６ 大部分根段中都出现了各阶段的根

内菌丝ꎬ部分菌丝已经发育成熟ꎬ并形成了泡囊和密

集的丛枝(图 １Ｂ)ꎮ

Ａ:春恢 ３５０ 根系 ＡＭ 真菌定殖情况ꎻＢ:春恢 ３５６ 根系 ＡＭ 真菌

定殖情况ꎮ ＩＨ:根内菌丝ꎻＶ:泡囊ꎻＳ:孢子ꎻａ:丛枝ꎮ
图 １　 丛枝菌根(ＡＭ)真菌在水稻根系中的定殖情况

Ｆｉｇ.１　 Ｃｏｌｏｎｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ (ＡＭ) ｆｕｎｇｉ ｉｎ
ｒｉｃｅ ｒｏｏｔｓ

　 　 从表 １ 的统计结果可知ꎬ春恢 ３５０ 根系的丛枝

菌根真菌侵染率(Ｆ)为 ２２􀆰 ００％ꎬ侵染强度(Ｍ)较

低ꎬ根系中没有出现丛枝ꎮ 春恢 ３５６ 的丛枝菌根真

菌侵染率高达 ６９􀆰 ００％ꎬ侵染强度和相对丛枝率(ａ)
较高ꎬ与春恢 ３５０ 相比ꎬ春恢 ３５６ 根系丛枝菌根真菌

５ 项侵染指标均极显著提升(Ｐ<０􀆰 ０１)ꎮ

表 １　 ２ 个水稻品系的 ＡＭ 真菌定殖效率

Ｔａｂｌｅ １ 　 Ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ (ＡＭ) ｆｕｎｇａｌ ｃｏｌｏｎｉｚａｔｉｏｎ ｅｆｆｉ￣
ｃｉｅｎｃｉｅｓ ｏｆ ｔｗｏ ｒｉｃｅ ｌｉｎｅｓ

水稻品系 Ｆ(％) Ｍ ｍ ａ Ａ

春恢 ３５０ ２２.００ ０.９０ ４.０８ ０ ０

春恢 ３５６ ６９.００∗∗ １８.５６∗∗ ２６.９９∗∗ 　 ９.６３∗∗ 　 １.６４∗∗

Ｆ 代表含有真菌结构的根系占整个根系的比例ꎻＭ 代表整个根系中
ＡＭ 真菌结构形成的强度ꎻｍ 代表菌根化的根系中 ＡＭ 真菌结构形
成的强度ꎻａ 代表菌根化的根系中丛枝结构形成的丰度ꎻＡ 代表在整
个根系中丛枝结构形成的丰度ꎮ∗∗表示与春恢 ３５０ 相比差异达极显
著水平(Ｐ<０􀆰 ０１)ꎮ

２.２　 不同因素对水稻叶片叶绿素相对含量的影响

从表 ２ 可知ꎬ不同因素(年份、处理、水稻品系)
对水稻 ５ 个时期的叶片叶绿素相对含量都产生极显

著影响(Ｐ<０􀆰 ０１)ꎬ年份与处理之间的交互作用对始

穗后 １８ ｄ 和始穗后 ２４ ｄ 水稻叶片叶绿素相对含量

分别产生显著(Ｐ<０􀆰 ０５)和极显著(Ｐ<０􀆰 ０１)影响ꎮ
将不同的处理进行比较ꎬ结果(图 ２)可知ꎬ两个水稻

品系在各个时期的叶片叶绿素含量随磷肥水平的增

加基本都呈上升趋势ꎮ 将不同水稻品系进行比较ꎬ
总体来说ꎬ春恢 ３５６ 的叶片叶绿素含量普遍高于春

恢 ３５０ꎮ 由此可见ꎬ不同磷肥施用水平ꎬ春恢 ３５６ 叶

片叶绿素含量比春恢 ３５０ 更高ꎬ生育后期的衰减速

度也较慢ꎬ两年的趋势基本一致ꎮ
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表 ２　 年份、处理与水稻品系及其交互作用对不同生育时期水稻叶绿素含量的影响效应分析结果

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｙｅａｒꎬ ｔｒｅａｔｍｅｎｔꎬ ｒｉｃｅ ｌｉｎｅ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ ｏｎ ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌ ｃｏｎｔｅｎｔ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｗｔｈ ｓｔａｇｅｓ

因素　 　 　
对不同时期叶绿素相对含量(ＳＰＡＤ值)影响效应

始穗期 始穗后 ６ ｄ 始穗后 １２ ｄ 始穗后 １８ ｄ 始穗后 ２４ ｄ

年份(Ｙ) ２９.９７∗∗ ４１.８９∗∗ １６５.４８∗∗ １３８.１１∗∗ ４６.４５∗∗

处理(Ｔ) １９.３４∗∗ ２４.９８∗∗ ６１.３１∗∗ ５２.１３∗∗ １１７.００∗∗

水稻品系(Ｌ) ３３.１０∗∗ ２４.５６∗∗ ７８.７２∗∗ １０５.５７∗∗ ２１１.５６∗∗

Ｙ×Ｔ １.７８ １.７７ ２.２９ ３.１８∗ １３.５０∗∗

Ｙ×Ｌ ０.０４ ０.０９ ０.１２ ０.６０ ３.９２

Ｔ×Ｌ ０.３２ ０.２０ ０.２５ ０.１９ ０.３９

Ｙ×Ｔ×Ｌ ０.２５ ０.１８ ０.０８ ０.０４ ０.３３
Ｙ×Ｔ:年份和处理之间的交互作用ꎻＹ×Ｌ:年份和水稻品系之间的交互作用ꎻＴ×Ｌ 处理和水稻品系之间的交互作用ꎻＹ×Ｔ×Ｌ:年份、处理、水稻品系
之间的交互作用ꎮ∗表示各因素对水稻叶片叶绿素相对含量影响达显著水平(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎻ∗∗表示各因素对水稻叶片叶绿素相对含量影响达极显
著水平(Ｐ<０􀆰 ０１)ꎮ

２０２３￣ＣＨ３５０:２０２３ 年春恢 ３５０ꎻ２０２３￣ＣＨ３５６:２０２３ 年春恢 ３５６ꎻ２０２４￣ＣＨ３５０:２０２４ 年春恢 ３５０ꎻ２０２４￣ＣＨ３５６:２０２４ 年春恢 ３５６ꎮ Ａ:不同磷肥水

平下水稻始穗期叶片叶绿素相对含量ꎻＢ:不同磷肥水平下水稻始穗后 ６ ｄ 叶片叶绿素相对含量ꎻＣ:不同磷肥水平下水稻始穗后 １２ ｄ 叶片叶

绿素相对含量ꎻＤ:不同磷肥水平下水稻始穗后 １８ ｄ 叶片叶绿素相对含量ꎻＥ:不同磷肥水平下水稻始穗后 ２４ ｄ 叶片叶绿素相对含量ꎮ Ｐ０:

磷肥施用量为 ０ ｋｇ / ｈｍ２ꎬ不施磷ꎻＰ５０:常规施磷量的 ５０％ꎻＰ７５:常规施磷量的 ７５％ꎻＰ１００:常规施磷量ꎬＰ２Ｏ５ 施用量为 ７５ ｋｇ / ｈｍ２ꎮ 图柱上

∗表示同一种植年份ꎬ与春恢 ３５０ 相比叶片叶绿素相对含量差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ
图 ２　 不同磷肥水平和年份下春恢 ３５０ 与春恢 ３５６ ２ 个水稻品系在各生育期叶片叶绿素含量差异分析结果

Ｆｉｇ.２　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｌｅａｆ ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌ ｃｏｎｔｅｎｔ ｂｅｔｗｅｅｎ Ｃｈｕｎｈｕｉ ３５０ ａｎｄ Ｃｈｕｎｈｕｉ ３５６ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｗｔｈ ｓｔａｇｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ ｌｅｖｅｌｓ ａｎｄ ｙｅａｒｓ

２.３　 不同磷肥水平下的水稻干物质量和磷肥吸收

利用率

　 　 从表 ３ 可见ꎬ年份对水稻不同时期干物质量、成
熟期穗全磷含量、磷吸收量影响达极显著水平(Ｐ<
０􀆰 ０１)ꎻ处理、水稻品系对水稻不同时期干物质量、成

熟期各组织中全磷含量、磷吸收量和磷肥吸收利用率

影响达显著(Ｐ<０􀆰 ０５)或极显著(Ｐ<０􀆰 ０１)水平ꎻ年份

与处理之间交互作用对水稻分蘖期干物质量影响达

显著(Ｐ<０􀆰 ０５)水平ꎬ对水稻成熟期茎秆和穗中全磷

含量影响分别达极显著水平(Ｐ<０􀆰 ０１)和显著(Ｐ<

３６６杨　 宙等:ＯｓＣＥＲＫ１ＤＹ基因导入籼稻中与丛枝菌根(ＡＭ)真菌的共生效应



０􀆰 ０５)水平ꎻ年份与水稻品系之间交互作用对水稻分

蘖期、抽穗期干物质量影响达极显著(Ｐ<０􀆰 ０１)水平ꎬ
对水稻成熟期各组织中全磷含量、磷吸收量影响达极

显著(Ｐ<０􀆰 ０１)水平ꎻ处理与水稻品系之间交互作用

对水稻成熟期茎秆和穗全磷含量影响达显著(Ｐ<
０􀆰 ０５)和极显著(Ｐ<０􀆰 ０１)水平ꎻ年份、处理和水稻品

系之间交互作用对水稻抽穗期干物质量影响达显著

(Ｐ<０􀆰 ０５)水平ꎬ对水稻成熟期叶片、茎秆和穗中全磷

含量影响达显著(Ｐ<０􀆰 ０５)或极显著(Ｐ<０􀆰 ０１)水平ꎮ
从图 ３Ａ~图 ３Ｃ 可见ꎬ２ 个水稻品系 ３ 个生长时期(分
蘖期、抽穗期、成熟期)干物质量随磷肥施用量增加均

呈上升趋势ꎻ对不同年份两个品系干物质量进行比

较ꎬ结果发现ꎬ春恢 ３５６ 干物质量在不同磷肥水平下

绝大多数显著高于春恢 ３５０ (Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ 从图 ３Ｄ ~
图 ３Ｆ 可见ꎬ随着磷肥施用量的增加ꎬ成熟期水稻叶

片、茎秆和穗全磷含量均有不同程度变化ꎻ对不同年

份两个品系全磷含量进行比较ꎬ结果发现ꎬ２０２３ 年

春恢 ３５６ 成熟期不同组织中全磷含量大多数显著高

于春恢 ３５０ (Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ２０２４ 年磷肥水平为常规施

磷量的 ５０％(Ｐ５０)、７５％(Ｐ７５)时春恢 ３５６ 叶片中全

磷含量显著高于春恢 ３５０ (Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ常规施磷量

(Ｐ１００)水平下春恢 ３５６ 穗全磷含量显著高于春恢

３５０ (Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ 从图 ３Ｇ 可见ꎬ随着磷肥施用水平

提高ꎬ两水稻品系磷吸收量均呈上升趋势ꎬ至常规施

磷量(Ｐ１００)时达到峰值ꎻ对两个水稻品系之间磷吸

收量进行对比ꎬ结果发现春恢 ３５６ 均显著高于春恢

３５０ (Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ 从图 ３Ｈ 可见ꎬ水稻对磷肥的吸收

利用率随着磷肥施用水平的提高呈逐渐下降趋势ꎬ
磷肥水平为常规施磷量的 ５０％(Ｐ５０)时磷肥吸收利

用率最高ꎻ对两个水稻品系之间磷肥吸收利用率进

行对比ꎬ结果发现春恢 ３５６ 均显著高于春恢 ３５０
(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ 综上ꎬ在不同磷肥水平下ꎬ春恢 ３５６ 具

有更高的磷肥吸收利用率ꎬ磷吸收量显著增加ꎬ积累

的磷元素形成了更多的干物质量ꎮ

表 ３　 年份、处理与水稻品系及其交互作用对水稻干物质量和磷肥吸收利用率的影响效应

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｙｅａｒꎬ ｔｒｅａｔｍｅｎｔꎬ ｒｉｃｅ ｌｉｎｅ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ ｏｎ ｒｉｃｅ ｄｒｙ ｍａｔｔｅｒ ｗｅｉｇｈｔ ａｎｄ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ ｕｓｅ ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙ

因素　 　 　
对不同时期干物质量影响效应

分蘖期 抽穗期 成熟期

对水稻成熟期各组织中全磷含量影响效应

叶片 茎秆 穗

对磷吸收量
影响效应

对磷肥吸收利
用率影响效应

年份(Ｙ) １１.９９∗∗ ３５.１６∗∗ ３４.７０∗∗ ２.１８ １.５１ １２.３２∗∗ ４２.７５∗∗ ０.１１

处理(Ｔ) １１２.１２∗∗ ９９.６３∗∗ １１３.８８∗∗ ４.４４∗ ４.８２∗∗ ８.０１∗∗ ２７４.９３∗∗ ２５.５２∗∗

水稻品系(Ｌ) １５１.８０∗∗ １９１.４４∗∗ １４０.５１∗∗ ３０.４３∗∗ ２４.４９∗∗ ４９.２４∗∗ ６３２.０１∗∗ １３９.１２∗∗

Ｙ×Ｔ ３.１０∗ ０.５１ １.０８ ２.５４ ２４.１６∗∗ ４.２３∗ ０.０３ ０.２０

Ｙ×Ｌ １６.６８∗∗ １２.７３∗∗ １.７９ １５.９６∗∗ ４３.５１∗∗ ３０.９２∗∗ １３６.１１∗∗ ２.４１

Ｔ×Ｌ ０.８４ ０.６８ ２.１４ １.０９ ４.００∗ １０.１２∗∗ ２.２８ ０.４２

Ｙ×Ｔ×Ｌ １.０９ ３.００∗ ０.２１ ９.２９∗∗ ３.２５∗ ３.３３∗ ０.０４ ０.０１

Ｙ×Ｔ、Ｙ×Ｌ、Ｔ×Ｌ、Ｙ×Ｔ×Ｌ 见表 ２ 注ꎮ∗表示各因素对水稻干物质量和磷肥吸收利用率的影响达显著水平(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎻ∗∗表示各因素对水稻干物质
量和磷肥吸收利用率的影响达极显著水平(Ｐ<０􀆰 ０１)ꎮ

２.４　 不同因素对水稻农艺性状的影响

从表 ４ 可知ꎬ年份对除千粒重以外的 ６ 种农艺

性状产生极显著(Ｐ< ０􀆰 ０１) 影响ꎻ处理对水稻株

高、穗长、有效穗数、结实率、实际产量影响极显著

(Ｐ<０􀆰 ０１)ꎬ对每穗粒数影响显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎻ水稻

品系对水稻株高、穗长、有效穗数、每穗粒数、千粒

重、实际产量影响极显著(Ｐ<０􀆰 ０１)ꎬ对结实率影

响显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ 年份与处理之间、年份与水稻

品系之间、处理与水稻品系之间交互作用都对水

稻结实率产生显著(Ｐ<０􀆰 ０５)或极显著(Ｐ<０􀆰 ０１)
影响ꎬ而年份、处理和水稻品系三因素之间交互作

用对 ７ 种农艺性状都没有产生显著影响 (Ｐ>

０􀆰 ０５)ꎮ
　 　 从图 ４ 可见ꎬ随着磷肥水平上升ꎬ两个水稻品系

的有效穗数和产量逐渐增加ꎮ ２０２３ 年、２０２４ 年春恢

３５６ 在各磷肥水平下的株高、穗长和有效穗数相比

春恢 ３５０ 大多数显著增加(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ每穗粒数、千
粒重相比春恢 ３５０ 无显著差异(Ｐ>０􀆰 ０５)ꎬ结实率没

有表现出一致的变化ꎮ ２０２３ 年、２０２４ 年春恢 ３５６ 在

Ｐ０、Ｐ５０、Ｐ７５ 磷肥水平下的实际产量都高于春恢

３５０ (Ｐ< ０􀆰 ０５ )ꎬ 增 产 幅 度 分 别 为 ６.７％~ ９􀆰 ６％、
７􀆰 ０％~８􀆰 ７％ꎮ 由此可见ꎬ春恢 ３５６ 相比春恢 ３５０ 表

现为株高、穗长和有效穗数增加ꎬ在低磷至中磷水平

(Ｐ０、Ｐ５０、Ｐ７５)下的增产效果较为明显ꎮ
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２０２３￣ＣＨ３５０、２０２３￣ＣＨ３５６、２０２４￣ＣＨ３５０、２０２４￣ＣＨ３５６ 见图 ２ 注ꎮ Ａ:不同磷肥水平对分蘖期水稻干物质量的影响ꎻＢ:不同磷肥水平对抽穗期

水稻干物质量的影响ꎻＣ:不同磷肥水平对成熟期水稻干物质量的影响ꎻＤ:不同磷肥水平下水稻成熟期叶片中全磷含量ꎻＥ:不同磷肥水平下

水稻成熟期茎秆全磷含量ꎻＦ:不同磷肥水平下水稻成熟期穗全磷含量ꎻＧ:不同磷肥水平下水稻对磷的吸收量ꎻＨ:不同磷肥水平下水稻磷肥

吸收利用率ꎮ Ｐ０、Ｐ５０、Ｐ７５、Ｐ１００ 见图 ２ 注ꎮ 图柱上∗表示同一种植年份ꎬ与春恢 ３５０ 相比差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ
图 ３　 不同磷肥水平下水稻干物质量和磷肥吸收利用率

Ｆｉｇ.３　 Ｄｒｙ ｍａｔｔｅｒ ｗｅｉｇｈｔ ａｎｄ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ ｕｓｅ ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙ ｏｆ ｒｉｃｅ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ ｌｅｖｅｌｓ

表 ４　 年份、处理和水稻品系及其交互作用对水稻主要农艺性状的影响效应

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｙｅａｒꎬ ｔｒｅａｔｍｅｎｔꎬ ｒｉｃｅ ｌｉｎｅ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ ｏｎ ｍａｊｏｒ ａｇｒｏｎｏｍｉｃ ｔｒａｉｔｓ ｏｆ ｒｉｃｅ

因素　 　 株高 穗长 有效穗数 每穗粒数 结实率 千粒重 实际产量

年份(Ｙ) ９４.５９∗∗ ９.５２∗∗ ８８.０３∗∗ ９.４６∗∗ １３.３７∗∗ ０.０８ ４０.１２∗∗

处理(Ｔ) ３６.５３∗∗ ６.３８∗∗ ６３.７０∗∗ ３.０８∗ ３１.０１∗∗ １.３３ ８９.９７∗∗

水稻品系(Ｌ) ８７.０８∗∗ ９５.０９∗∗ １０５.８９∗∗ ８.７８∗∗ ７.０８∗ ２０.９５∗∗ ８８.８８∗∗

Ｙ×Ｔ １.６５ ２.８２ ５.０４∗∗ ３.３７∗ １０.０７∗∗ ２.６３ ０.７８
Ｙ×Ｌ ０.５６ ６.１９∗ ０.８２ ０.０６ １５.４１∗∗ ０.３２ ０.０１
Ｔ×Ｌ １.４３ ０.２２ ０.４３ ０.０２ ４.１６∗ ０.３７ １.００
Ｙ×Ｔ×Ｌ １.１３ ０.２２ ０.２８ ０.２７ １.７７ ０.０７ ０.１４

Ｙ×Ｔ、Ｙ×Ｌ、Ｔ×Ｌ、Ｙ×Ｔ×Ｌ 见表 ２ 注ꎮ∗表示各因素对水稻主要农艺性状影响达显著水平(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎻ∗∗表示各因素对水稻主要农艺性状影响达极
显著水平(Ｐ<０􀆰 ０１)ꎮ

２.５　 ２ 个水稻品系根际土壤微生物 α多样性指数

　 　 从表 ５ 可知ꎬ与春恢 ３５０ 相比ꎬ春恢 ３５６ 根际土

壤微生物群落 Ｃｈａｏ１ 指数和 Ａｃｅ 指数极显著增加

(Ｐ<０􀆰 ０１)ꎬ表明春恢 ３５６ 根际土壤物种数量较多ꎻ
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２０２３￣ＣＨ３５０、２０２３￣ＣＨ３５６、２０２４￣ＣＨ３５０、２０２４￣ＣＨ３５６ 见图 ２ 注ꎮ Ａ:不同磷肥水平对水稻株高的影响ꎻＢ:不同磷肥水平对水稻穗长的影响ꎻ
Ｃ:不同磷肥水平对单位面积有效穗数的影响ꎻＤ:不同磷肥水平对每穗粒数的影响ꎻＥ:不同磷肥水平对水稻结实率的影响ꎻＦ:不同磷肥水平

对水稻千粒重的影响ꎻＧ:不同磷肥水平对水稻单位面积实际产量的影响ꎻＰ０、Ｐ５０、Ｐ７５、Ｐ１００ 见图 ２ 注ꎮ 图柱上∗表示同一种植年份ꎬ与春

恢 ３５０ 相比差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ
图 ４　 不同磷肥水平对水稻农艺性状的影响

Ｆｉｇ.４　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ ｌｅｖｅｌｓ ｏｎ ａｇｒｏｎｏｍｉｃ ｔｒａｉｔｓ ｏｆ ｒｉｃｅ

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数没有显著差异(Ｐ> ０􀆰 ０５)ꎬＳｈａｎｎｏｎ 指

数显著增加(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ表明春恢 ３５６ 根际土壤具有

相对较高的物种多样性ꎮ
　 　 从图 ５Ａ 可见ꎬ春恢 ３５６ 根际富集较多的菌群

为金黄杆菌属(Ｃｈｒｙｓｅｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ)细菌和埃氏慢生根

瘤菌属(Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ)细菌ꎮ 与春恢 ３５０ 相比ꎬ春
恢 ３５６ 根际金黄杆菌属细菌的相对丰度增加了

２０１􀆰 ５％ꎬ达极显著水平(Ｐ<０􀆰 ０１)ꎻ埃氏慢生根瘤菌

属细菌的相对丰度增加了 ２８􀆰 ７％ꎬ达显著水平(Ｐ<
０􀆰 ０５)ꎮ 金黄杆菌属细菌能降解环境中的芳香烃和

多环芳烃等有机污染物ꎬ还具有抗菌活性ꎬ能抑制或

杀死其他有害微生物ꎻ埃氏慢生根瘤菌属细菌具有

与豆科植物共生固氮的能力ꎮ 从图 ５Ｂ 可见ꎬ微生

物功能种群丰度较高的主要有化能异养(Ｃｈｅｍｏｈｅｔ￣
ｅｒｏｔｒｏｐｈｙ)细菌、有氧化能异养(Ａｅｒｏｂｉｃ ｃｈｅｍｏｈｅｔｅｒｏ￣

ｔｒｏｐｈｙ)细菌、固氮作用(Ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｆｉｘａｔｉｏｎ)细菌、芳香

族化合物降解(Ａｒｏｍａｔｉｃ ｃｏｍｐｏｕｎｄ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ)细菌

和动物寄生菌(Ａｎｉｍａｌ ｐａｒａｓｉｔｅｓ ｏｒ ｓｙｍｂｉｏｎｔｓ)等ꎮ 与

春恢 ３５０ 相比ꎬ春恢 ３５６ 根际菌群中碳氢化合物降

解(Ｈｙｄｒｏｃａｒｂｏｎ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ)功能基因相对丰度增

加 ６６􀆰 ４％ꎬ达到极显著水平(Ｐ<０􀆰 ０１)ꎻ固氮作用功

能基因相对丰度增加 ２６􀆰 ５％ꎬ达到显著水平 (Ｐ<
０􀆰 ０５)ꎮ

表 ５　 ２ 个水稻品系的根际土壤微生物 α多样性指数

Ｔａｂｌｅ ５　 α ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｉｃｅｓ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｏｆ
ｔｈｅ ｔｗｏ ｒｉｃｅ ｌｉｎｅｓ

水稻品系 Ｃｈａｏ１ 指数 Ａｃｅ 指数 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数

春恢 ３５０ ２ ７２０ ２ ７１６ ０.９９７ ０ １０.１２

春恢 ３５６ ３ ２６９∗∗ ３ ２６４∗∗ ０.９９７ ３ １０.４４∗

∗表示与春恢 ３５０ 相比差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎻ∗∗表示与春恢 ３５０ 相比
差异极显著(Ｐ<０􀆰 ０１)ꎮ
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Ａ:２ 个水稻品系根际土壤微生物属水平物种丰度ꎻＢ:２ 个水稻品系根际土壤微生物功能基因相对丰度ꎮ Ｌ１、Ｌ５、Ｍ１、Ｍ５、Ｍ３、Ｍ４、Ｌ２、Ｌ４ 为样

品送检的原始编号ꎮ ＣＨ３５０:春恢 ３５０ꎻＣＨ３５６:春恢 ３５６ꎮ∗表示 ２ 个品系之间该菌属细菌相对丰度差异达显著水平(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎻ∗∗表示 ２ 个

品系之间该菌属细菌相对丰度差异达极显著水平(Ｐ<０􀆰 ０１)ꎮ
图 ５　 ２ 个水稻品系根际土壤微生物属物种相对丰度和功能基因相对丰度

Ｆｉｇ.５　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ａｔ ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｔｗｏ ｒｉｃｅ ｌｉｎｅｓ

３　 讨 论

水稻几丁质受体激酶 １ ( ＯｓＣＥＲＫ１) 蛋白第

１１８~１２１ 个氨基酸是调节控制水稻与丛枝菌根

(ＡＭ)真菌早期共生识别的关键区域ꎬ也是区分 Ｏｓ￣
ＣＥＲＫ１ 基因亚型的重要依据ꎬ其中来自东乡野生稻

的 ＯｓＣＥＲＫ１ＤＹ 基因为 ＴＹＴＴ 型ꎬ 来自籼稻的 Ｏｓ￣
ＣＥＲＫ１ 基因为 ＴＹＴＫ 型ꎮ 春恢 ３５０ 属于籼稻ꎬ其 Ｏｓ￣
ＣＥＲＫ１ 基因为 ＴＹＴＫ 型ꎬ产生的 ＡＭ 共生效率明显

弱于 ＯｓＣＥＲＫ１ＤＹ基因[１９]ꎮ 本研究将 ＯｓＣＥＲＫ１ＤＹ 基

因导入籼稻ꎬ替换其内源 ＴＹＴＫ 型 ＯｓＣＥＲＫ１ 基因

后ꎬ水稻与 ＡＭ 真菌的共生效率大幅提升ꎬ共生结构

数量显著增加ꎬ表明 ＯｓＣＥＲＫ１ＤＹ基因在籼稻遗传背

景中仍能有效发挥功能ꎮ
为植物提供磷是 ＡＭ 共生体的一个基本功能ꎬ

研究结果表明ꎬ接种 ＡＭ 真菌的水稻植株中约 ７０％
总磷是通过菌根吸收的[２５]ꎮ 磷并不直接参与叶绿

素的合成ꎬ而是在维持叶绿体膜的结构和功能中发

挥作用ꎬ同时参与光合酶的合成ꎬ保障植物的光合效

率[２６]ꎮ 本研究中水稻叶绿素含量虽然随磷肥施用

水平提高而上升ꎬ但是幅度较小ꎬ表明磷肥水平对叶

绿素合成影响较小ꎬ这与李岳峰等[２７] 的研究结果一

致ꎮ 始穗后１２~ ２４ ｄ 携带 ＯｓＣＥＲＫ１ＤＹ 基因的春恢

３５６ 叶片叶绿素含量显著高于春恢 ３５０ (Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ
推测 ＡＭ 真菌共生效应可有效促进叶绿素的合成ꎬ
并能延缓水稻叶片的衰老ꎮ 叶绿素是光合作用的基

础物质ꎬ春恢 ３５６ 在干物质积累、有效穗数和产量方

面的优势是否由叶绿素含量提高引起ꎬ有待后续对

水稻光合速率的测定来判断ꎮ
水稻干物质是产量的基础ꎬ两者之间存在明显

的正相关ꎬ产量形成的实质是干物质合成、积累、转
运和分配的过程ꎮ 矿质元素的吸收与干物质积累密

切相关ꎬ且是影响干物质量的关键因素ꎬ其供应水平

会显著调控干物质的合成效率与积累量ꎮ 磷作为主

要的矿质元素ꎬ能对水稻干物质积累和产量形成产

生重要影响[２８]ꎮ 本研究中ꎬ水稻干物质量随磷肥施

用水平提高呈逐渐上升趋势ꎮ 其中ꎬ春恢 ３５６ 的干

物质量在 ２ 年试验的绝大多数处理中显著高于对照
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春恢 ３５０ (Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ展现出更为旺盛的生物合成能

力ꎬ而且这一特性同步提升了其磷吸收量与磷肥吸

收利用率ꎮ 据此推测ꎬＯｓＣＥＲＫ１ＤＹ基因导入籼稻背

景后ꎬ通过强化 ＡＭ 真菌共生效应ꎬ显著增加了水稻

各生育时期的干物质积累量、磷吸收量及磷肥吸收

利用率ꎬ为高产目标的实现奠定了坚实基础ꎮ
除促进植物对磷的吸收外ꎬＡＭ 真菌共生还能

全面改善植物营养状况ꎬ产生提升植株健壮度、增强

抗逆性等积极作用[２９]ꎮ 本研究中ꎬ除每穗粒数、千
粒重和结实率外ꎬ２ 个水稻品系的其他农艺性状均

表现出一致差异ꎬ即春恢 ３５６ 高于春恢 ３５０ꎬ这一结

果可能是 ＡＭ 真菌共生效应与品系自身特性共同作

用的结果ꎮ 春恢 ３５６ 与春恢 ３５０ 的遗传背景基本一

致ꎬ已知差异仅存在于 ８ 号染色体长臂 ２.４ Ｍｂ 的片

段上ꎬ该片段含 ＡＭ 真菌高效共生基因 ＯｓＣＥＲＫ１ＤＹꎮ
土壤有效磷含量对 ＯｓＣＥＲＫ１ＤＹ基因调控的 ＡＭ 真菌

共生效应产生显著影响ꎬＡＭ 真菌对植物根系的侵

染活性及菌丝生长速率会随磷肥水平升高而降

低[３０￣３１]ꎮ 水稻产量由多种因素共同决定ꎬ春恢 ３５６
与春恢 ３５０ 的产量差异在低磷(Ｐ０)、中低磷(Ｐ５０)、
中磷(Ｐ７５)处理下均达到显著水平(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ据此

推测ꎬ春恢 ３５６ 的增产效应主要由 ＡＭ 真菌共生效

应介导ꎮ 综合分析表明ꎬＯｓＣＥＲＫ１ＤＹ基因驱动春恢

３５６ 增产的核心路径是以较强的磷素吸收能力为基

础ꎬ在促进干物质高效积累的前提下ꎬ通过增加有效

穗数最终实现高产ꎮ
与根际土壤微生物的互作是 ＡＭ 真菌的重要功

能之一ꎬ其可通过促进植物固氮、加速土壤中有机态

氮磷化合物转化及有机污染物降解ꎬ改善植物营养

与土壤环境[２９]ꎮ 本研究中ꎬ春恢 ３５６ 的根际土壤微

生物群落表现出更高的物种丰富度和多样性ꎬ这表

明 ＯｓＣＥＲＫ１ＤＹ 基因导入籼稻后ꎬ通过增强植株与

ＡＭ 真菌的识别及共生效率ꎬ进一步介导 ＡＭ 真菌

招募了更多类型的土壤微生物ꎬ从而优化了根际微

环境ꎮ 具体来看ꎬ春恢 ３５６ 根际显著富集了金黄杆

菌属细菌(具有有机污染物降解功能)和埃氏慢生

根瘤菌属细菌(具有共生固氮功能)ꎬ且微生物群落

的功能基因也集中在碳氢化合物降解与固氮作用通

路ꎬ证实 ＯｓＣＥＲＫ１ＤＹ基因可驱动根际土壤微生物群

落结构与功能的定向优化ꎮ
共生关系是自然界普遍存在的互作形式[３２￣３３]ꎬ

ＡＭ 真菌与植物的共生体系所产生的有益效应远超

单一生物类群对生态系统的贡献[３４]ꎮ ＡＭ 真菌作为

核心功能成员ꎬ与宿主植物、根际细菌共同构成“植
物￣真菌￣细菌”三界互作连续体ꎬ通过精确调控生态

系统中碳循环与养分交换过程ꎬ维持生物多样性及

生态环境稳定性[３５￣３６]ꎮ 本研究结果表明ꎬ将野生稻

来源的 ＯｓＣＥＲＫ１ＤＹ基因导入籼稻ꎬ显著强化了栽培

稻与 ＡＭ 真菌及根际有益微生物的互作关联ꎬ形成

了高效共生效应ꎬ为培育养分高效利用、环境适应性

强的水稻新品种提供了重要基因资源与技术支撑ꎮ

４　 结 论

携带 ＯｓＣＥＲＫ１ＤＹ基因的水稻品系春恢 ３５６ 与对

照品系春恢 ３５０ 相比ꎬ其根系中丛枝菌根(ＡＭ)真

菌定殖率大幅提高ꎮ 总体来说ꎬ在田间不同磷肥水

平下ꎬ春恢 ３５６ 的叶绿素含量、干物质量、磷吸收量

和磷肥吸收利用率高于春恢 ３５０ꎮ 经过 ２ 年田间试

验ꎬ春恢 ３５６ 在低磷 ( Ｐ０)、中低磷 ( Ｐ５０)、中磷

(Ｐ７５)处理下均比春恢 ３５０ 显著增产(Ｐ< ０􀆰 ０５)ꎮ
春恢 ３５６ 根际土壤微生物群落具有更高的物种丰富

度和多样性ꎬ且富集了金黄杆菌属细菌、埃氏慢生根

瘤菌属细菌等有益细菌ꎬ碳氢化合物降解功能基因

和固氮作用功能基因相对丰度显著(Ｐ<０􀆰 ０５)或极

显著(Ｐ<０􀆰 ０１)增加ꎮ 综上ꎬ将 ＯｓＣＥＲＫ１ＤＹ基因导入

籼稻可诱导有益共生效应ꎬ为培育养分高效利用型

水稻品种提供了有效途径ꎮ
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