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不同水曲柳褐斑病病级叶片的微生物多样性
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摘　 要:为探究染褐斑病不同程度的水曲柳叶片微生物多样性和主要致病微生物,分析防治方法以维护水曲柳人工林生
态安全、提升其经济效益,在帽儿山实验林场采集染褐斑病不同程度的叶片,采用高通量测序技术,测定并分析水曲柳叶片微
生物群落结构和物种组成。 3 组样品感病前后共得到 1

 

026 个真菌分类操作单元(Operational
 

Taxonomic
 

Unit
 

,OUT)及 322 个
细菌 OUT。 在细菌中,变形菌门和放线菌门为优势菌门;鞘氨醇单胞菌属、醋酸杆菌属、短根瘤菌属等为主要优势属。 在真菌
中,担子菌门和子囊菌门为优势菌门;维希尼克氏酵母属、壳针孢属、汉纳酵母属为优势菌属。 3 组样品细菌多样性及群落结
构无明显差异,真菌多样性及群落结构差异性显著,初步推测尾孢菌属为病原菌,但其致病性有待进一步研究。
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Abstract:To

 

investigate
 

the
 

microbial
 

diversity
 

and
 

the
 

main
 

pathogenic
 

microorganisms
 

of
 

Fraxinus
 

mandshurica
 

leaves
 

with
 

dif-
ferent

 

degrees
 

of
 

brown
 

spot
 

disease,
 

and
 

to
 

analyze
 

the
 

control
 

methods
 

to
 

maintain
 

the
 

ecological
 

safety
 

and
 

enhance
 

the
 

economic
 

benefits
 

of
 

Fraxinus
 

mandshurica
 

plantation
 

forests,
 

leaves
 

infected
 

with
 

brown
 

spot
 

disease
 

to
 

varying
 

degrees
 

at
 

Maoershan
 

Experimen-
tal

 

Forest
 

Farm
 

were
 

collected,and
 

the
 

microbial
 

community
 

structure
 

and
 

species
 

composition
 

of
 

Fraxinus
 

mandshurica
 

leaves
 

were
 

de-
termined

 

and
 

analyzed
 

using
 

high-throughput
 

sequencing
 

technology.
 

A
 

total
 

of
 

1
 

026
 

fungal
 

operational
 

taxonomic
 

units
 

( OUT)
 

and
 

322
 

bacterial
 

OUTs
 

were
 

obtained
 

before
 

and
 

after
 

the
 

disease
 

in
 

the
 

three
 

groups
 

of
 

samples.
 

Among
 

the
 

bacteria,
 

the
 

phyla
 

Proteobac-
teria

 

and
 

Actinobacteriota
 

were
 

the
 

dominant
 

phyla;
 

the
 

genera
 

Sphingomonas,
 

Acidibacter
 

and
 

Bradyrhizobium
 

were
 

the
 

main
 

dominant
 

genera.
 

Among
 

the
 

fungi,
 

the
 

phyla
 

Ascomycota
 

and
 

Basidiomycota
 

were
 

the
 

dominant
 

phyla;
 

the
 

genera
 

Vishniacozyma,
 

Septoria,
 

and
 

Hannaella
 

were
 

the
 

dominant
 

genera.
 

There
 

were
 

no
 

significant
 

differences
 

in
 

bacterial
 

diversity
 

and
 

community
 

structure
 

among
 

the
 

three
 

groups
 

of
 

samples,
 

and
 

significant
 

differences
 

in
 

fungal
 

diversity
 

and
 

community
 

structure.
 

It
 

was
 

preliminarily
 

speculated
 

that
 

the
 

Cercospora
 

was
 

a
 

pathogenic
 

bacterium,
 

but
 

its
 

pathogenicity
 

needed
 

further
 

study.
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0　 引言

水 曲 柳 ( Fraxinus
 

mandshurica ) 是 木 犀 科

(Oleaceae)梣属(Fraxinus)植物,东北三大硬阔木之

一,为东北地区的主要造林树种,同时也是工业和

民用高级用材[1-2] ,广泛分布于中国东北三省及西

北部分地区,在俄罗斯、日本及朝鲜也有分布[3] 。
目前对水曲柳的研究较为全面,如生理学研究[4-6] 、
生态学研究[7-8] 、遗传育种研究[9-10] 及繁育技术研

究[11]等。 由于破坏严重,加之对水曲柳的市场需求

大,水曲柳资源已十分匮乏,伴随着水曲柳人工种

植数量增加,其病害也愈发严重,如水曲柳翅果斑

点病、水曲柳梢头白腐、花曲柳叶斑病、水曲柳白粉

病、苗木根结线虫病、煤污病和水曲柳幼苗褐斑病

等都造成很大的经济损失,因此对水曲柳病害的深

入了解至关重要。 水曲柳褐斑病多危害幼苗,发病

后,嫩叶出现病斑,病斑颜色加深扩大至大量叶片

死亡, 极大降低幼苗生长率, 造成严重经济损

失[12-14] 。 调查发现实验林场的水曲柳幼树叶片均感

染不同程度的褐斑病,导致叶片发黄甚至植株死亡,
是现存水曲柳数量稀少的主要原因之一。 此外国内
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外对于其他褐斑病的相关研究十分丰富,目前常见的

褐斑病有核桃褐斑病[15] 、苹果褐斑病[16] 、松针褐斑

病[17] 、梨树褐斑病[18] 和柑橘褐斑病[19] 等,但对水曲

柳褐斑病的记载较少,仅有少数文献提及,目前褐斑

病的防治以化学防治为主,长此以往会造成环境污染

或产生耐药性等现象,利用拮抗微生物防治林木病害

是近年来的研究热点[20] ,故运用生物防治拮抗水曲

柳褐斑病病原是一种有效可行的办法。
高通量测序技术相比较传统的生物测定方法

更加快速、准确、高效且能全面分析物种组成以及

群落结构[21-
 

22] ,如邓世林等[23] 在分析感染杨树灰

斑病前后叶围微生物变化时发现染病后病原菌棒

盘孢属(Coryneum)为优势真菌,Satoshi 等[24] 通过高

通量测序研究法,分析桐与柞木的真菌群落组成随

着时间与腐朽程度的变化情况,结果表明腐朽木的

分解速率受腐朽真菌的种群数量的影响。
目前为止,水曲柳褐斑病未引起足够重视,关

于水曲柳褐斑病的研究也鲜有报道,故探究其微生

物群落结构并进一步分析防治方法在维护水曲柳

人工林生态安全、提升其经济效益等方面具有重要

意义。 本研究运用高通量测序法分析不同染病程

度的叶片微生物多样性和群落结构的相关变化,通
过分析相关优势微生物的丰度,探究引起褐斑病的

相关病原菌,为后续的褐斑病研究提供理论依据和

试验基础。

1　 材料与方法

1. 1　 样本采集

水曲柳健康叶片、发病叶片均于 2022 年 6 月采

集于黑龙江省哈尔滨市帽儿山实验林场。 采用“S”
形十点采样法,分别剪取 3 棵 5 年生健康叶片、感染

褐斑病较轻(病斑面积占整个叶片面积的 10%以

下)及染病较重(病斑面积占整个叶片面积的 10%
以上) 的水曲柳叶片,放入密封袋中以进行后续

DNA 提取处理,编号为 J1、B1、B2。
1. 2　 水曲柳叶片总 DNA 提取及 PCR 扩增

叶片先用体积分数为 75%乙醇浸泡 15
 

s,无菌

水冲洗 3 次去除残留乙醇,再用 0. 5%的次氯酸钠浸

泡 1
 

min 后,再用无菌水冲洗 3 次。 总 DNA 的提取

采用十六烷基三甲基溴化铵法( Cetyltrimethylammo-
nium

 

Bromide,CTAB) 稍作修改,并用体积分数为

1%琼脂糖凝胶电泳检测所提取 DNA 的质量。 使用

带条形码的特异引物对总 DNA 的 16S
 

rRNA 和 ITS

进行聚合酶链式反应( Polymerase
 

Chain
 

Reaction,
PCR)扩增。 PCR 扩增采用 50

 

μL
 

PCR 扩增体系,
扩增反应条件为 98

 

℃ 预变性 5
 

min,
 

98
 

℃ 变性

30
 

s,50
 

℃退火 30
 

s,72
 

℃ 延伸 30
 

s,25 个循环,最
后 72

 

℃延伸 5
 

min。 PCR 产物放于体积分数为 2%
琼脂凝胶电泳检测,剩余样品 4

 

℃ 保存备用。 每组

样品设置 3 个样本重复,J1 的 3 个重复编号为 L1、
L2、L3;B1 的 3 个重复编号为 L4、L5、L6;B2 的 3 个

重复编号为 L7、L8、L9。 引物中的相对应扩增区域

为 16S
 

V5、V7
 

区引物,其作用是可以帮助鉴定细菌

多样性;ITS1
 

和 ITS4 区引物,其作用是可以帮助鉴

定真菌多样性。 扩增产物采用 Illumina 平台对群落

DNA 片段进行双端( Paired-end)测序,测序过程由

上海派森诺生物科技有限公司完成。
细菌上游引物序列:5′-AACMGGATTAGATAC-

CCKG-3′
 

下游引物序列 5′-ACGTCATCCCCACCT-
TCC-3′。

真菌上游引物序列:5′ - CTTGGTCATTTAGAG-
GAAGTAA- 3′

 

下游引物序列 5′ - GCTGCGTTCT-
TCATCGATGC-3′。
1. 3　 数据分析

调用 QIIME
 

2 切除序列的引物片段,弃除未匹

配引物的序列;调用 DADA2 进行质控、去噪、拼接、
去嵌合体、去噪,合并 OTUs 特征序列和 OTU 表格,
统计各样本在门、纲、目、科、属、种 6 个分类水平下

的组成分布的数据可视化,并以相对丰度呈现分析

结果。 物种比对注释使用
 

RDP
 

classifier
 

软件,保留

置信区间大于 0. 8 的注释结果。 利用 scikit-bio 进

行丰富度( Chao1) 指数、辛普森( Simpson) 指数、覆
盖率(Coverage)指数计算,并在各分类水平上进行

群落结构的统计分析,得到微生物群落结构组成。
利用 R 语言 ropls 包进行 PCA 分析样本间的物种丰

度组成差异。 利用 VennDiagram 包制作韦恩图。 利

用 pheatmap 包绘制物种组成热图。

2　 结果与分析

2. 1　 感病前后样品的细菌和真菌 Alpha 多样性

α 指数可以代表物种在生境内的多样性,例如

coverage 代表样品文库的覆盖率,其数值越高,则样

品中序列被测出的概率越高。 由表 1 可知,本次测

序的 coverage 均达到 0. 99 以上,说明本次测序结果

代表样品中微生物的一个真实的情况。 Chao1 可以

用来估计群落中含 OUT 数目的物种总数,一般来讲

2
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Chao1 的数值越大代表物种总数越多,Shannon 指数

同样可用来估算样品中微生物多样性,但其与微生

物群落多样性正相关。 由表 1 可知,真菌的 Chao1
指数与 Shannon 指数随着染病程度增加明显下降;
细菌的 Chao1 指数与 Shannon 指数随着染病程度增

加明显上升。 结果表明,随着病菌侵染的加重,内
生真菌丰富度及多样性呈现出下降的趋势,内生细

菌的丰富度及多样性逐渐上升。
表 1　 不同感染级别的水曲柳叶微生物多样性

Tab. 1
 

Microbial
 

diversity
 

of
 

Fraxinus
 

mandshurica
 

leaves
 

with
 

different
 

infection
 

levels

微生物类型
Microorganism

 

type

样本
Sample

丰富度
指数
Chao1

样品文库的
覆盖率
Goods

 

coverage

香农指数
Shannon

真菌
Fungi

J1 315. 907
 

3
 

0. 999
 

7
 

4. 471
 

4
 

B1 293. 608
 

3
 

0. 999
 

8
 

4. 335
 

1
 

B2 244. 912
 

7
 

0. 999
 

9 4. 323
 

3
 

细菌
Bacteria

J1 46. 465
 

7
 

0. 999
 

3
 

1. 345
 

6
 

B1 86. 300
 

1
 

0. 996
 

1
 

1. 372
 

9
 

B2 109. 698
 

9
 

0. 996
 

2
 

1. 469
 

1

2. 2　 真菌 Beat 多样性

基于主坐标分析样品间多样性差异,评估不同

病级的水曲柳叶片内生真菌的差异性,如图 1 所示。
结果表明,第一主坐标( PC1)与第二主坐标( PC2)
的贡献率分别为 90. 2%和 8. 5%。 健康叶 J1 的 3 个

样品相聚较近,而发病较轻的 B1 和较重的 B2 相聚

较近,表明在褐斑病侵染的情况下,内生真菌群落

结构发生改变,无病斑叶与染病叶内生真菌群落构

成差异明显。

PC
2(
8.
5%

)

PC1（90.2%）

0.20

0.15

0.10

0.05

0.00

-0.05

-0.10 -0.30���-0.20��-0.10�����0.00����0.10�����0.20����0.30������0.40

J1
B1
B2

图 1　 水曲柳叶内生真菌主坐标分析

Fig. 1
 

Principal
 

coordinate
 

analysis
 

of
 

endophytic
 

fungi
 

in
 

Fraxinus
 

mandshurica
 

leaves

2. 3　 不同侵染级别的水曲柳叶 OUT 分类

根据 97%相似度对抽平后的序列进行 OTU 聚

类,由图 2 可知,感病前后共得到 1
 

208 个真菌 OUT
及 358 个细菌 OUT。 不同染病程度的 3 组样品中共

有 160 个真菌 OUT,占 OUT 总数的 13. 2%,3 类样

品中特有的真菌 OUT 数目分别为 367、287 和 212
个,其中 J1 中特有的 OUT 数目最多。 在不同染病

程度的叶片中共有 33 个细菌 OUT,占 OUT 总数的

9. 9%,3 类样品中特有的细菌 OUT 数目分别为 45、
92 和 152 个,其中 B2 中特有的 OUT 数目最多。 证

明染病前后真菌的 OUT 数目显著下降,细菌的 OUT
数目显著上升,与表 1 结果一致。

（a）真菌
（a）Fungi

（b）细菌
（b）Bacteria

367 79 287

160

212

40 63

45 928

6

152

33

22

B2 B2

J1 J1B1 B1

图 2　 不同感染级别的水曲柳叶真菌和细菌 OUT 数量关系

Fig. 2
 

Quantitative
 

relationship
 

between
 

fungi
 

and
 

bacteria
 

OUT
 

of
 

Fraxinus
 

mandshurica
 

leaves
 

at
 

different
 

infection
 

levels

3
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2. 4　 不同感染级别的水曲柳叶物种分类学注释

通过图 3 可直观地展示各分组的注释精度及不

同分组的注释情况。 由图 3(a)可知,随叶片染病程

度增加,真菌门、纲、目、科、属、种的 OUT 数量均明

显下降,真菌种水平下的 OUT 数目随染病由 282 下

降为 273、240。 由图 3(b)可知,随叶片染病程度增加,
细菌门、纲、目、科、属、种的 OUT 数量均明显上升,细菌

种水平下的 OUT 数目随染病由 46 上升为 71、74。

（a）真菌
（a）Fungi

（b）细菌
（b）Bacteria

OT
U
数
量

Th
e�m

um
be
r�o
f�O

TU
s

样本
Sample

样本
Sample

J1��������������������B1��������������������B2 J1��������������������B1��������������������B2

800

600

400

200

0

OT
U
数
量

Th
e�m

um
be
r�o
f�O

TU
s

280

210

140

70

0

种
Species
属
Genus
科
Family
目
Order
纲
Class
门
Phylum

种
Species
属
Genus
科
Family
目
Order
纲
Class
门
Phylum

图 3　 不同感染级别的水曲柳叶分类学注释

Fig. 3
 

Taxonomic
 

notes
 

on
 

the
 

Fraxinus
 

mandshurica
 

leaves
 

at
 

different
 

infection
 

levels
  

2. 5　 感病前后叶片细菌群落结构差异性

对不同感染级别的叶片在不同的分类水平进

行群落组成分析,结果见表 2,在细菌门水平下,3 组

样品中主要包含变形菌门( Proteobacteria)、放线菌

门( Actinobacteriota)、拟杆菌门( Bacteroidota) 及厚

壁菌门( Firmicutes),其中变形菌门的相对丰度最

高,分别达到 97. 56%、97. 53%、97. 26%,因此变形

菌门为叶片内生细菌中的优势菌门。
在属水平下,健康叶 J1 相对丰度较高的属有鞘

氨醇单胞菌属(Sphingomonas) (86. 34%)、醋酸杆菌

属
 

(Acidibacter) ( 4. 62%)、短根瘤菌属 (Bradyrhi-
zobium)(2. 84%)、酸球菌属(Acidisoma)(2. 23%)和

副球菌属(Paracoccus)(0. 24%)等;染病较轻叶片 B1
相对丰度较高的属有鞘氨醇单胞菌属(87. 63%)、醋酸

杆菌属(4. 37%)、短根瘤菌属(1. 71%)、酸球菌属

(1. 71%)和未被鉴定的拟杆菌科( muribaculaceae)
(0. 46%)等;染病较重叶片 B2 相对丰度较高的属有

鞘氨醇单胞菌属(87. 50%)、醋酸杆菌属
 

(4. 64%)、短
根瘤菌属(1. 46%)、酸球菌属(1. 81%)和痤疮棒状杆

菌属(Cutibacterium) (0. 52%)等。 3 组样品的细菌

群落组成不尽相同,主要优势属大致相同,但相对

丰度存在一定的差异性。 短根瘤菌属、酸球菌属、
假单胞菌属和副球菌属等在叶片染病后相对丰度

呈一定下降趋势;痤疮棒状杆菌属、甲基杆菌属随

着叶片发病,相对丰度有一定上升。
2. 6　 感病前后叶片真菌群落结构差异性

真菌的群落组成结果见表 3,在门水平下,子囊

菌门(Ascomycota)与担子菌门( Basidiomycota)为主

要的优势菌门,且在染病前后出现丰度差异,子囊

菌门在健康叶 B1 中的相对丰度为 56. 89%,但在 B1
与 B2 样品中相对丰度下降为 32. 63%和 43. 92%。
担子菌在 J1 中相对丰度为 14. 17%,染病后分别上

升到 51. 46%和 51. 01%。
在属水平下,健康叶 J1 相对丰度较高的属有维

希尼克氏酵母属(Vishniacozyma) (2. 53%)、壳针孢

属( Septoria) ( 39. 71%)、 宙斯沸耳属 ( Dioszegia)
(4. 21%)、木耳属(Auricularia) ( 1. 47%) 和链格孢

属(Alternaria) (1. 29%)等;染病较轻叶片 B1 相对

丰度较高的属有维希尼克氏酵母属(38. 00%)、壳
针 孢 属 ( 15. 31%)、 汉 纳 酵 母 属 ( Hannaella )
(6. 30%)、木耳属(Auricularia) ( 1. 52%) 和尾孢菌

属(Cercospora)(1. 34%)等;染病较重叶片 B2 相对

丰度较高的属有维希尼克氏酵母属(35. 63%)、壳
针孢属(18. 27%)、汉纳酵母属(5. 12%)、尾孢菌属

(4. 14%)和宙斯沸耳属(3. 91%) 等。 其中希尼克

氏酵母属、汉纳酵母属和尾孢菌属在叶片染病后相

对丰度开始明显上升,壳针孢属相对丰度在染病后

明显下降。

4
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表 2　 不同感染级别下水曲柳叶片细菌群落组成

Tab. 2
 

Bacterial
 

community
 

composition
 

of
 

Fraxinus
 

mandshurica
 

leaves
 

at
 

different
 

infection
 

levels

分类单元
Taxon

细菌类别
Bacterial

 

category

相对丰度(%)
Relative

 

abundance

J1 B1 B2

门
Phylum

变形菌门
Proteobacteria 97. 56 97. 53 97. 26

放线菌门
Actinobacteriota 0. 96 0. 85 1. 38

拟杆菌门
Bacteroidota 0. 16 0. 52 0. 13

厚壁菌门
Firmicutes 0. 18 0. 28 0. 27

其他
Others 1. 14 0. 82 0. 96

属
Genus

鞘氨醇单胞菌属
Sphingomonas 86. 34 87. 63 87. 50

醋酸杆菌属
 

Acidibacter 4. 62 4. 37 4. 64

短根瘤菌属
Bradyrhizobium 2. 84 1. 71 1. 46

酸球菌属
Acidisoma 2. 23 1. 71 1. 81

痤疮棒状杆菌属
Cutibacterium 0. 05 0. 11 0. 52

未鉴定的拟杆菌科
Muribaculaceae 0. 17 0. 46 0. 00

甲基杆菌属
 

Methylobacterium 0. 04 0. 26 0. 19

假单胞菌属
Pseudomonas 0. 21 0. 13 0. 01

生丝微菌属
Hyphomicrobium 0. 06 0. 15 0. 07

副球菌属
Paracoccus 0. 24 0. 00 0. 01

其他
Others 3. 21 3. 47 3. 79

表 3　 不同感染级别下水曲柳叶片真菌群落组成

Tab. 3
 

Composition
 

of
 

Fraxinus
 

mandshurica
 

leaf
 

fungal
 

community
 

at
 

different
 

infection
 

levels

分类单元
Taxon

真菌类别
Fungi

 

category

相对丰度(%)
 

Relative
 

abundance

J1 B1 B2

门
Phylum

子囊菌门
Ascomycota 56. 89 32. 63 43. 92

担子菌门
Basidiomycota 14. 17 51. 46 51. 01

其他
Others 28. 94 15. 91 5. 07

属
Genus

维希尼克氏酵母属
Vishniacozyma 2. 53 38. 00 35. 63

壳针孢属
Septoria 39. 71 15. 31 18. 27

汉纳酵母属
Hannaella 0. 47 6. 30 5. 12

宙斯沸耳属
Dioszegia 4. 21 1. 27 3. 91

尾孢菌属
Cercospora 0. 05 1. 34 4. 14

木耳属
Auricularia 1. 47 1. 52 1. 09

暗球腔菌属
Phaeosphaeria 0. 83 0. 97 1. 74

链格孢属
Alternaria 1. 29 0. 63 1. 43

球腔菌属
Mycosphaerella 0. 73 0. 44 1. 43

Arthrocatena 1. 08 0. 79 0. 65

其他
Others 47. 63 33. 43 26. 58

2. 7　 物种组成热图分析

根据真菌属水平下相对丰度前 15 的数据绘制

热图,结果如图 4 所示。 热图分析不同样品的差异

较为显著,不同样品之间优势种群存在显著差异。
热图分析显示随着病害的发生,样品中的真菌微生

物群落逐渐改变,优势菌群发生改变,样品中的群

落结构不稳定。 从样本聚类来看 B1 组和 B2 组的

真菌微生物群落组成更为相似,表明染病后的菌群

结构相似度提高。 壳针孢属与宙斯沸耳属等在 J1
样本中丰度较高,而维希尼克氏酵母属与尾孢菌属

等在染病叶片中丰度较高。

3　 讨论

通过高通量测序技术,对不同染病程度的水曲柳

叶片内生细菌与真菌多样性进行分析,并研究其群落

结构。 研究表明健康植物组织的内生真菌群落结构

更加稳定[25] ,从而抑制病原菌的侵入与致病,张丽娜

等[26]通过平板稀释法培养健康与染病的山茶叶片,
结果发现健康叶片的内生真菌数量及多样性远高于

染病叶片。 本研究中,健康叶片内生真菌多样性显著

高于染病叶片,这与先前的研究结论一致。
3 组样品的细菌优势门为变形菌门和放线菌门,

5
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小不整球壳属
Plectosphaerella
线黑粉菌属
Filobasidium
维希尼克式酵素属
Vishniacozyma
汉纳酵素属
Hannaella
新刺毛茎点霉属
Neosetophoma
球腔菌属
Mycosphaerella
属孢菌属
Cercospora
暗球腔菌属
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图 4　 属水平的物种组成热图

Fig. 4
 

Heat
 

map
 

of
 

species
 

composition
 

at
 

genus
 

level

Sturz[27] 研究发现在果树等经济树种及经济农作物

的组织中也存在大量的变形菌门和放线菌门,与此

同时甄泉[28] 和方建波[29] 的研究中提到,不同的林

型空气细菌群落中变形菌门、放线菌门以及厚壁菌门

均是细菌的主导菌门,这说明水曲柳叶片样品中的优

势细菌很可能是在染病之前就大量存在,不是导致水

曲柳褐斑病的主要病原。 真菌群落中担子菌门和子囊

菌门是绝对的优势真菌,两者均为常见的植物内生真

菌[30] ,且染病前后相对丰度出现显著变化。
鞘氨醇单胞菌属作为内生细菌的优势属,可对

紫外线辐射进行预防,在白玉兰、水稻等植物叶片

内生细菌群落研究中也有报道[31-32] 。 维希尼克氏

酵母属是常见植物内生真菌,如赵卫松等[33] 研究表

明患黄萎蔫病的马铃薯病株根际土壤中维希尼克

氏酵母属的相对丰度呈上升趋势,但对其系统性研

究却鲜有报道[34-
 

35] 。 壳针孢属是球壳孢目的无性

属,为许多植物病原菌,分布于全球多种植物,常引

起叶斑等症状[36] ,但在本研究中壳针孢属相对丰度

在染病后下降,同时其也为常见的内生真菌[37-38] ,
不考虑为病原菌。 水曲柳褐斑病其致病菌有研究

认为是半知菌球壳孢目[13] ,有研究认为是白蜡尾孢

菌(Cercospora
 

fraxinites) [14] ,后者与本研究结果相

似,本研究在健康叶中仅检测到 0. 05% 的尾孢菌

属,但尾孢菌属在病叶中的相对丰度显著上升,很
可能为病原菌,但其致病性需要柯赫氏法则进一步

验证,后续可从病原菌分离及内生细菌真菌的拮抗

方向进一步探究。
本研究结果可为水曲柳的微生物群落结构提

供一些理论的依据。 随着水曲柳需求量的日益增

加,以及人工水曲柳林的逐渐增多,水曲柳褐斑病

等重要病害的监测和防治任务更加艰巨,因此东北

地区如何实施有效的防治策略,还有待今后进一步

调查和研究。

4　 结论

健康及感染水曲柳褐斑病叶片的微生物多样

性如下。
1)不同染病程度叶片细菌多样性及丰度无显

著差异,其中变形菌门和放线菌门为优势菌门;鞘
氨醇单胞菌属、醋酸杆菌属和短根瘤菌属等为主要

优势属。
2)3 组样品真菌多样性及丰度有差异显著,其

中担子菌门和子囊菌门为优势菌门,但染病前后相

对丰度差异显著;维希尼克氏酵母属、壳针孢属和

汉纳酵母属等染病前后相对丰度差异显著。
3)初步推测尾孢菌属为病原菌。
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