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基于根际土壤真菌和代谢物的
广东梧桐山金线兰垂直分布驱动因子分析
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摘要: 采用高通量测序和非靶向代谢组学技术ꎬ对广东梧桐山金线兰〔Ａｎｏｅｃｔｏｃｈｉｌｕｓ ｒｏｘｂｕｒｇｈｉｉ (Ｗａｌｌ.) Ｌｉｎｄｌ.〕核心

分布区根际土壤和非分布区土壤中真菌和代谢物进行研究ꎮ 结果显示:海拔 ８７５ ｍ 的金线兰核心分布区根际土壤

中注释到 １５ 门 ４０１ 科 ９０５ 属真菌ꎬ海拔 ７７５ ｍ 金线兰非分布区土壤中注释到 １３ 门 ３８５ 科 ８６０ 属真菌ꎬ海拔 ６７５ ｍ
金线兰非分布区土壤中注释到 １５ 门 ４０７ 科 ８９０ 属真菌ꎮ 金线兰核心分布区根际土壤与非分布区土壤真菌群落的

物种丰富度和均匀度无显著差异ꎬ但群落结构与物种组成差异显著ꎮ 除未知菌属外ꎬ金线兰核心分布区根际土壤

中绿僵菌属(Ｍｅｔａｒｈｉｚｉｕｍ Ｓｏｒｏｋīｎ)、隔指孢属(Ｄａｃｔｙｌｅｌｌａ Ｇｒｏｖｅ)、被孢霉属(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ Ｃｏｅｍ.)、酵母属(Ｓａｃｃｈａｒｏｍｙｃｅｓ
Ｍｅｙｅｎ ｅｘ Ｅ. Ｃ. Ｈａｎｓｅｎ)、树粉孢属(Ｏｉｄｉｏｄｅｎｄｒｏｎ Ｒｏｂａｋ)、粗糙孔菌属(Ｔｒｅｃｈｉｓｐｏｒａ Ｐ. Ｋａｒｓｔ.)和 Ｐｓｅｕｄｏｐｈａｃｉｄｉｕｍ Ｐ.
Ｋａｒｓｔ.的相对丰度高于金线兰非分布区土壤ꎮ 共发生网络分析结果显示:绿僵菌属、青霉属(Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ Ｌｉｎｋ)和弯

颈霉属(Ｔｏｌｙｐｏｃｌａｄｉｕｍ Ｗ. Ｇａｍｓ)对维持金线兰核心分布区根际土壤真菌群落的结构和功能可能具有重要作用ꎮ 金

线兰核心分布区根际土壤和非分布区土壤中得到 １ ８８６ 种代谢物ꎬ正离子模式鉴定到 １ ０８９ 种代谢物ꎬ其中 ５６１ 种

代谢物得到注释ꎻ负离子模式鉴定到 ９３５ 种代谢物ꎬ其中 ５２８ 种代谢物得到注释ꎮ 金线兰核心分布区根际土壤中显

著上调的差异代谢物主要有 Ｎ６ꎬＮ６ꎬＮ６－三甲基－Ｌ－赖氨酸、茯苓酸、１４ꎬ１５－脱氢萜烯酸、３－异丙基苹果酸、４－胆甾

烯－３－酮、乙酸香茅酯和正癸酸ꎬ这些差异代谢物富集的代谢通路主要与氨基酸和脂质代谢有关ꎬ可为金线兰及其

菌根真菌提供碳源和氮源ꎮ 相关性分析结果显示:金线兰核心分布区根际土壤显著差异代谢物含量与主要菌属相

对丰度存在密切的正相关作用ꎮ 综上表明:金线兰根际土壤中非菌根真菌与菌根真菌间存在密切的相互作用ꎬ并
通过碳源、氮源的营养流动影响金线兰的生长发育ꎬ进而驱动其垂直分布ꎮ
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ｓｏｉｌ ｏｆ ｃｏｒｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｒｅａ ｏｆ Ａ. ｒｏｘｂｕｒｇｈｉｉ ｍａｉｎｌｙ ｉｎｃｌｕｄｅ Ｎ６ꎬＮ６ꎬＮ６￣ｔｒｉｍｅｔｈｙｌ￣Ｌ￣ｌｙｓｉｎｅꎬ ｐａｃｈｙｍｉｃ
ａｃｉｄꎬ １４ꎬ１５￣ｄｅｈｙｄｒｏｃｒｅｐｅｎｙｎｉｃ ａｃｉｄꎬ ３￣ｉｓｏｐｒｏｐｙｌｍａｌｉｃ ａｃｉｄꎬ ｃｈｏｌｅｓｔ￣４￣ｅｎ￣３￣ｏｎｅꎬ ｃｉｔｒｏｎｅｌｌｙｌ ａｃｅｔａｔｅꎬ ａｎｄ
ｄｅｃａｎｏｉｃ ａｃｉｄꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐａｔｈｗａｙｓ ｅｎｒｉｃｈｅｄ ｂｙ ｔｈｅｓｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ ａｒｅ ｍａｉｎｌｙ ｒｅｌａｔｅｄ
ｗｉｔｈ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ａｎｄ ｌｉｐｉｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎬ ｗｈｉｃｈ ｃａｎ ｐｒｏｖｉｄｅ ｃａｒｂｏｎ ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｓｏｕｒｃｅｓ ｆｏｒ Ａ. ｒｏｘｂｕｒｇｈｉｉ
ａｎｄ ｉｔｓ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇｉ. Ｔｈｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｓｕｌｔ ｓｈｏｗｓ ｔｈａｔ ｔｈｅｒｅ ｉｓ ａ ｃｌｏｓｅｌｙ ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ
ｂｅｔｗｅｅｎ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ ａｎｄ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ ｏｆ ｍａｊｏｒ ｆｕｎｇａｌ ｇｅｎｅｒａ ｉｎ
ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ ｃｏｒｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｒｅａ ｏｆ Ａ. ｒｏｘｂｕｒｇｈｉｉ. Ｉｎ ｓｕｍｍａｒｙꎬ ｔｈｅｒｅ ｉｓ ａ ｃｌｏｓｅ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ
ｎｏｎ￣ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇｉ ａｎｄ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇｉ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ａ. ｒｏｘｂｕｒｇｈｉｉꎬ ｗｈｉｃｈ ａｆｆｅｃｔｓ ｔｈｅ ｇｒｏｗｔｈ
ａｎｄ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ Ａ. ｒｏｘｂｕｒｇｈｉｉ ｔｈｒｏｕｇｈ ｔｈｅ ｎｕｔｒｉｔｉｏｎａｌ ｆｌｏｗ ｏｆ ｃａｒｂｏｎ ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｓｏｕｒｃｅｓꎬ ｔｈｅｒｅｂｙ
ｄｒｉｖｉｎｇ ｉｔｓ ｖｅｒｔｉｃａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ.

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ａｎｏｅｃｔｏｃｈｉｌｕｓ ｒｏｘｂｕｒｇｈｉｉ (Ｗａｌｌ.) Ｌｉｎｄｌ.ꎻ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｕｓꎻ ｓｏｉｌ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅꎻ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ

　 　 金线兰〔Ａｎｏｅｃｔｏｃｈｉｌｕｓ ｒｏｘｂｕｒｇｈｉｉ (Ｗａｌｌ.) Ｌｉｎｄｌ.〕
隶属于兰科 ( Ｏｒｃｈｉｄａｃｅａｅ) 开唇兰属 ( Ａｎｏｅｃｔｏｃｈｉｌｕｓ
Ｂｌｕｍｅ)ꎬ花白色ꎬ唇瓣性状奇特ꎬ叶片具金红色带有

绢丝光泽的网脉ꎬ具有很高的观赏性ꎮ 金线兰中的活

性成分具有抗氧化、降血糖、保肝、抗肿瘤、抗衰老和

免疫调节等药理作用[１－４]ꎮ 由于具有较高的观赏价

值和药用价值ꎬ金线兰野生资源被大量采挖ꎬ生境遭

到了严重破坏ꎬ野生资源急剧减少ꎮ 金线兰被列入

«濒危野生动植物种国际贸易公约»(ＣＩＴＥＳ)附录Ⅱꎬ
在«世界自然保护联盟濒危物种红色名录» ( ＩＵＣＮ
Ｒｅｄ Ｌｉｓｔ ｏｆ Ｔｈｒｅａｔｅｎｅｄ Ｓｐｅｃｉｅｓ)被评为濒危(ＥＮ)等级ꎬ
在«国家重点保护野生植物名录» (ｈｔｔｐｓ:∥ｗｗｗ.ｇｏｖ.
ｃｎ / ｚｈｅｎｇｃｅ / ｚｈｅｎｇｃｅｋｕ / ２０２１￣０９ / ０９ / ｃｏｎｔｅｎｔ ＿ ５６３６４０９.
ｈｔｍ)中被列为国家二级重点保护野生植物ꎮ

兰科植物的种子非常小ꎬ不含胚乳ꎬ自然状态下

离开真菌为其提供的营养无法萌发ꎬ从种子到幼苗期

间对真菌有着绝对的依赖性[５－６]ꎬ且一些成年的兰科

植物仍需真菌提供生长所需的糖类和有机质[７]ꎮ 相

关研究结果[８－９] 显示:菌根真菌的组成、丰度和均匀

度的变化可能会对兰科植物的适应性产生很大影响ꎬ
进而影响兰科植物的分布和群落组成ꎮ 土壤代谢物

参与多条碳代谢途径ꎬ为土壤微生物(包括土壤真

菌)提供营养ꎬ影响土壤微生物的组成和丰度等特

征[１０]ꎬ进而影响植物的生长与分布ꎮ 内生真菌可以

通过刺激兰科植物产生多糖类和黄酮类等化合物改

变兰科植物的代谢物ꎬ多种内生真菌对金线兰生长、
次生代谢物合成和积累具有促进作用[１１－１２]ꎮ 目前ꎬ
兰科植物分布的影响因子研究受到越来越多的关注ꎬ
而根际土壤代谢物与根际土壤真菌的关系及其对兰

科植物分布的影响还有待进一步研究ꎮ
鉴于此ꎬ本研究通过高通量测序和非靶向代谢组

学技术对广东梧桐山金线兰核心分布区根际土壤和

非分布区土壤中的真菌组成和多样性以及土壤代谢

物组成进行了比较ꎬ挖掘了金线兰核心分布区根际土

６４
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壤和非分布区土壤主要真菌和差异代谢物及其关联

机制ꎬ探讨了土壤真菌、代谢物及其相互作用对金线

兰分布的影响ꎬ以期为根际土壤真菌及物质驱动兰科

植物的分布提供研究案例ꎬ同时为金线兰的迁地保育

和人工栽培奠定基础ꎬ也为其他珍稀濒危植物的研究

提供借鉴ꎮ

１　 研究地概况和方法

１.１　 研究地概况

研究地位于广东省深圳市梧桐山国家级风景名

胜区(简称梧桐山ꎬ下同)ꎬ地理坐标为东经 １１３°１７′~
１１４°１８′、北纬 ２２°２３′ ~ ２２°４３′ꎬ主峰海拔 ９４３.７ ｍꎬ占
地面积 ３１.８２ ｋｍ２ꎮ 梧桐山植物资源丰富ꎬ植被类型

多样ꎬ拥有多种珍稀濒危兰科植物[１３－１４]ꎮ 基于对梧

桐山的充分踏查ꎬ发现某区域内金线兰分布的生境集

中在海拔 ８００~９００ ｍꎬ海拔 ８００ ｍ 以下几乎没有金线

兰分布ꎮ 该区域植被为亚热带常绿阔叶林ꎬ主要植物

种类有浙江润楠(Ｍａｃｈｉｌｕｓ ｃｈｅｋｉａｎｇｅｎｓｉｓ Ｓ. Ｌｅｅ)和亮

叶冬青( Ｉｌｅｘ ｎｉｔｉｄｉｓｓｉｍａ Ｃ. Ｊ. Ｔｓｅｎｇ)等ꎬ土壤以赤红

壤、山地黄壤为主[１５]ꎮ
１.２　 方法

１.２.１　 样地设置和土壤取样　 于 ２０２１ 年 ８ 月 １９ 日ꎬ
选取坡向一致、植物群落组成相似、土壤条件一致的

金线兰核心分布区(海拔 ８７５ ｍ)和 ２ 个金线兰非分

布区(海拔分别为 ７７５ 和 ６７５ ｍ)分别设为样地 １、样
地 ２ 和样地 ３ꎮ 在样地 １ 中用灭菌的勺子和镊子采

集金线兰根际 ２ ｍｍ 范围内的土壤ꎬ每份约 ２ ｇꎬ装入

已灭菌的 ２ ｍＬ 冻存管ꎬ立即放入液氮瓶ꎬ设为 Ａｎｏｒ１
组ꎮ 在样地 ２ 和样地 ３ 中分别随机选取林下土壤分

布点ꎬ佩戴无菌手套去除土壤表面枯枝落叶ꎬ然后用

灭菌的勺子和镊子采集 ０ ~ ５ ｃｍ 土层土壤ꎬ每份约

２ ｇꎬ装入已灭菌的２ ｍＬ 冻存管ꎬ立即放入液氮瓶ꎬ分
别设为 Ａｎｏｒ２ 和 Ａｎｏｒ３ 组ꎮ 每组分别采集 ６ 个土壤

真菌组和 ６ 个代谢组样品ꎬ即为 ６ 个生物学重复ꎬ带
回实验室后保存于－８０ ℃冰箱ꎬ用于后续微生物组学

和代谢组学检测ꎮ
１.２. ２ 　 土 壤 真 菌 ＤＮＡ 提 取 及 文 库 构 建 　 使用

ＤＮｅａｓｙ ＰｏｗｅｒＬｙｚｅｒ ＰｏｗｅｒＳｏｉｌ 试剂盒 (美国 Ｍｏ Ｂｉｏ
Ｌａｂｏｒａｔｏｒｉｅｓ 公司)提取土壤真菌 ＤＮＡꎮ 以检测合格

的 ＤＮＡ 为模板ꎬ使用带 Ｂａｒｃｏｄｅ 的特异引物( ＩＴＳ３－
２０２４Ｆ:５′ － ＧＣＡＴＣＧＡＴＧＡＡＧＡＡＣＧＣＡＧＣ － ３′ꎻ ＩＴＳ４ －

２４０９Ｒ: ５′ － ＴＣＣＴＣＣＧＣＴＴＡＴＴＧＡＴＡＴＧＣ － ３′)、
Ｐｈｕｓｉｏｎ® Ｈｉｇｈ － Ｆｉｄｅｌｉｔｙ ＰＣＲ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ ｗｉｔｈ ＧＣ
Ｂｕｆｆｅｒ 和高效高保真酶(美国 Ｎｅｗ Ｅｎｇｌａｎｄ Ｂｉｏｌａｂｓ 公

司)进行 ＰＣＲ 反应ꎮ 扩增程序:９８ ℃预变性 １ ｍｉｎꎻ
９８ ℃变性 １０ ｓ、５５ ℃退火 ３０ ｓ、７２ ℃延伸 ３０ ｓꎬ循环

３０ 次ꎻ７２ ℃延伸 ５ ｍｉｎꎮ 采用质量体积分数 ２％的琼

脂糖凝胶电泳检测 ＰＣＲ 产物ꎻ使用胶回收试剂盒(德
国 Ｑｉａｇｅｎ 公司)回收目的条带ꎮ 根据 ＴｒｕＳｅｑ® ＤＮＡ
ＰＣＲ－Ｆｒｅｅ Ｓａｍｐｌｅ Ｐｒｅｐａｒａｔｉｏｎ Ｋｉｔ 建库试剂盒(美国

Ｉｌｌｕｍｉｎａ 公司)进行文库构建ꎬ经过 Ｑｕｂｉｔ ２.０ 荧光定

量仪 (美国 Ｔｈｅｒｍｏ Ｆｉｓｈｅｒ Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ 公司) 和 ＡＢＩ
ＰＲＩＳＭ ７５００ Ｑ－ＰＣＲ 仪(美国 Ｔｈｅｒｍｏ Ｆｉｓｈｅｒ Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ
公司)检测定量ꎬ文库合格后使用 ＮｏｖａＳｅｑ６０００ 平台

(美国 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 公司)测序ꎮ
１.２.３　 代谢物制备及检测

１.２.３.１　 代谢物制备　 取 １.００ ｇ 土壤样品ꎬ置于 ＥＰ
管中ꎬ加入 １ ０００ μＬ 体积分数 ８０％甲醇ꎬ涡旋振荡 １０
ｓꎬ冰浴静置 ５ ｍｉｎꎻ１２ ５６０ ｒｍｉｎ－１、４ ℃离心 １５ ｍｉｎꎬ
取上清液ꎻ１２ ５６０ ｒｍｉｎ－１、４ ℃离心 ２０ ｍｉｎꎬ收集上

清液ꎻ使用 Ｓｃａｎ Ｓｐｅｅｄ ４０ 真空旋转浓缩仪 (丹麦

Ｌａｂｏｇｅｎｅ 公司)浓缩(１ ５００ ｒｍｉｎ－１ꎬ３５ ℃)后ꎬ用
２００ μＬ 体积分数 １０％甲醇复溶ꎬ作为待测样本ꎮ 从

每个样本中取 ５０ μＬ 样本混合作为质控 ( ｑｕａｌｉｔｙ
ｃｏｎｔｒｏｌꎬＱＣ)样本ꎬ空白(ｂｌａｎｋ)样本为体积分数 ５３％
甲醇ꎬ前处理过程同上[１６]ꎮ
１.２.３.２　 代谢物检测　 使用美国 Ｔｈｅｒｍｏ Ｆｉｓｈｅｒ 公司

的 Ｑ ＥｘａｃｔｉｖｅＴＭ ＨＦ 质谱仪和 Ｖａｎｑｕｉｓｈ ＵＨＰＬＣ 色谱

仪对获得的代谢物进行检测ꎮ
色谱条件:Ｈｙｐｅｓｉｌ Ｇｏｌｄｃｏｌｕｍｎ 色谱柱(１００ ｍｍ×

２.１ ｍｍꎬ １.９ μｍ)ꎻ柱温 ４０ ℃ꎻ流速 ０.２ ｍＬｍｉｎ－１ꎻ
正离子模式:流动相 Ａ 为体积分数 ０.１％甲酸ꎬ流动相

Ｂ 为甲醇ꎻ负离子模式:流动相 Ａ 为 ５ ｍｍｏｌＬ－１乙酸

铵(ｐＨ ９.０)ꎬ流动相 Ｂ 为甲醇ꎮ
质谱条件:质量扫描范围 ｍ / ｚ １００~１ ５００ꎻＥＳＩ 离

子源设置参数为喷雾电压 ３.５ ｋＶꎬ鞘气压力 ２４１.３２５
ｋＰａꎬ辅助气流速 １０ Ｌｍｉｎ－１ꎬ离子传输管温度为

３２０ ℃ꎬ离子导入射频电平 ６０％ꎬ辅助气加热器温度

为 ３５０ ℃ꎬＭＳ / ＭＳ 二级扫描为数据依赖性扫描ꎮ
１.３　 数据处理和分析

１.３.１　 土壤真菌数据处理和分析 　 根据 Ｂａｒｃｏｄｅ 序

列和 ＰＣＲ 扩增引物序列从下机数据中分出各样本数

据ꎬ截去 Ｂａｒｃｏｄｅ 和引物序列ꎬ使用 ＦＬＡＳＨ(Ｖ１.２.７)

７４
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软件对每个样本的 ｒｅａｄｓ 进行拼接ꎬ得到原始数据ꎬ设
置阈值为 ５ꎬ过滤碱基长度小于 ｔａｇｓ 长度 ５０％的低质

量 ｔａｇｓꎻ参照 ＱＩＩＭＥ(Ｖ１.９.１)软件的 ｔａｇｓ 质量控制流

程和去除嵌合体处理后ꎬ得到最终的有效数据[１７－１９]ꎮ
基于有效数据以一致性 ９７％将序列聚类成操作分类

单元(ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔｓꎬＯＴＵｓ)ꎬ选取频数最

高的序列作为 ＯＴＵｓ 的代表序列ꎬ进行土壤真菌物种

分析和功能注释[１９－２０]ꎮ
以数据量最少的样本为标准进行均一化处理ꎮ

使用 ＱＩＩＭＥ(Ｖ１.９.１)软件计算 α 多样性指数(包括

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数和 Ｃｈａｏ１ 指数)ꎬ其中ꎬ
Ｓｈａｎｎｏｎ 指数越大ꎬ群落多样性越高ꎬ物种分布越均

匀ꎻＳｉｍｐｓｏｎ 指数越大ꎬ物种均匀度越好ꎻＣｈａｏ１ 指数

越大ꎬ物种数量越多ꎮ 使用 Ｒ(Ｖｅｒｓｉｏｎ ２.１５.３)软件分

析 α 多样性指数组间差异ꎬ并进行 Ｗｉｌｃｏｘ 差异显著

性检验[２１]ꎮ 从样本中随机抽取一定测序量的数据ꎬ
统计这些数据代表的物种数(即 ＯＴＵｓ 数)ꎬ以抽取的

测序数据量与对应的物种数构建稀释曲线ꎬ并使用

Ｒ(Ｖｅｒｓｉｏｎ ２.１５.３)软件绘制ꎮ 使用 ＱＩＩＭＥ(Ｖ１.９.１)
软件计算 Ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ Ｕｎｉｆｒａｃ 距离ꎬ基于 Ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ
Ｕｎｉｆｒａｃ 距离构建 ＵＰＧＭＡ 聚类树ꎮ 使用 Ｒ(Ｖｅｒｓｉｏｎ
２.１５.３)软件ꎬ基于 Ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ Ｕｎｉｆｒａｃ 距离分析 β 多

样性指数组间差异ꎬ并进行 Ｗｉｌｃｏｘ 差异显著性检

验[２１]ꎮ 使用 Ｒ ( Ｖｅｒｓｉｏｎ ２. １５. ３ ) 软件 ｖｅｇａｎ 包的

ａｎｏｓｉｍ 函数进行 Ａｎｏｓｉｍ 分析ꎬ其中ꎬＡｎｏｓｉｍ 检验的

统计量即不同分组差异程度结果 Ｒ 值介于(－１ꎬ１)之
间ꎬＲ>０ 表示组间差异大于组内差异ꎬＲ<０ 表示组内

差异大于组间差异ꎬｐ<０.０５ 表示差异显著ꎮ
为进一步挖掘组间的显著差异真菌类群ꎬ使用

Ｒ(Ｖｅｒｓｉｏｎ ２.１５.３)软件进行 ＭｅｔａＳｔａｔ 分析ꎬ进行组间

的置换检验ꎬ得到 ｐ 值ꎬ并对 ｐ 值进行修正ꎬ得到 ｑ
值[２２]ꎬ对组间物种组成和群落结构进行差异显著性

检验ꎮ 各个样本的测序量均一化后得到绝对丰度ꎬ并
根据公式“相对丰度＝不同分类水平的某真菌类群绝

对丰度 /总绝对丰度”计算相对丰度ꎬ物种相对丰度

经过标准化处理后得到 Ｚ 值ꎬ计算公式为 Ｚ 值 ＝ (某
一样本在某个分类上的相对丰度－所有样本在该分

类上的平均相对丰度) /所有样本在该分类上的标准

差ꎮ 基于物种相对丰度计算各菌属之间的 Ｓｐｅａｒｍａｎ
相关系数ꎬ得到相关系数矩阵ꎬ筛选 ｐ<０.０５、相关性

阈值 ｜ ｒ ｜ >０.６、相对丰度前 ５０ 的真菌类群进行共发生

网络分析ꎬ使用 ｇｒａｐｈｖｉｚ－２.３８.０ 软件绘制网络图ꎮ

１.３.２　 代谢物数据分析　 将下机数据导入 ＣＤ ３.１ 搜

库软件进行处理ꎬ对每个代谢物的保留时间和质荷比

进行筛选ꎬ设置保留时间偏差 ０. ２ ｍｉｎ、质量偏差

５×１０－６对各样品进行峰对齐ꎬ设置质量偏差 ５×１０－６、
信号强度偏差 ３０％、信噪比 ３、最小信号强度 １００ ０００ꎬ
搜库设置选择加和离子信息进行峰提取ꎮ 对峰面积

进行定量ꎬ通过分子离子峰和碎片离子进行分子式的

预测ꎬ并与 ｍｚＣｌｏｕｄ(ｈｔｔｐｓ:∥ｗｗｗ.ｍｚｃｌｏｕｄ.ｏｒｇ / )以及

ｍｚＶａｕｌｔ 和 Ｍａｓｓｌｉｓｔ 数据库(诺禾致源生物科技有限

公司自有数据库)进行比对ꎬ用空白样本去除背景离

子ꎬ并对定量结果进行归一化ꎬ得到数据的鉴定和相

对定量结果ꎮ 基于代谢物的相对定量值计算 ＱＣ 样

本之间的 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关系数ꎬ用于判断代谢组结果的

稳定性和准确性ꎬ本实验的 ＱＣ 样本相关性接近于 １ꎬ
说明整个检测过程稳定性好ꎬ数据质量高ꎮ

数据质控后ꎬ对代谢物进行主成分分析(ＰＣＡ)、
偏最小二乘法判别分析(ＰＬＳ－ＤＡ)以及 ＫＥＧＧ(ｋｙｏｔｏ
ｅｎｃｙｃｌｏｐｅｄｉａ ｏｆ ｇｅｎｅｓ ａｎｄ ｇｅｎｏｍｅｓ)、 ＨＭＤＢ ( ｈｕｍａｎ
ｍｅｔａｂｏｌｏｍｅ ｄａｔａｂａｓｅ) 和 ＬＭＳＤ ( ｌｉｐｉｄ ｍａｐｓ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ
ｄａｔａｂａｓｅ)数据库注释[２３]ꎮ 变量投影重要度(ＶＩＰ)表
示代谢物对分组的贡献ꎬ差异倍数(ＦＣ)为每个代谢

物含量与比较组中所有生物重复均值的比值ꎻ根据

ＶＩＰ>１.０ꎬＦＣ>１.２０ 或 ＦＣ<０.８３ 且 ｐ<０.０５ 筛选差异代

谢物[２３－２５]ꎮ 获得的差异代谢物用受试者工作特征曲

线(ＲＯＣ)评判潜在的生物标记物ꎬ进一步揭示组间

差异[２６]ꎮ ＲＯＣ 曲线下方的面积(ＡＵＣ)可用于评估

生物标志物对预测事件发生的灵敏度和特异性ꎬ０.５<
ＡＵＣ≤０.７ 表示预测准确性较低ꎬ０.７<ＡＵＣ≤０.９ 表示

有一定预测准确性ꎬ０.９<ＡＵＣ≤１.０ 表示预测准确性

较高ꎮ 基于 ＫＥＧＧ 数据库注释结果进行通路富集分

析ꎬ进一步探索差异代谢物参与的生化代谢和信号转

导途径及其对土壤微生物功能的潜在影响ꎮ
１.３.３　 土壤代谢物与真菌相关性分析　 使用 Ｐｙｔｈｏｎ
３.７.１０ 软件将土壤显著(包括显著和极显著)差异代

谢物含量与主要真菌属相对丰度进行 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关

性分析ꎮ

２　 结果和分析

２.１　 金线兰核心分布区根际土壤和非分布区土壤真

菌群落物种组成和多样性分析

　 　 测序数据经过拼接和过滤后ꎬ１８ 个样本共得到

８４
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１ ７２２ ６１５ 条有效数据ꎬ各样本的有效数据为９０ ８４８~
９９ ５８３ 条ꎬ平均每个样本有 ９５ ７０１ 条有效数据ꎬ稀释

曲线趋向平坦说明测序数据量合理ꎮ ＯＴＵｓ 聚类分析

共得到 ６ ０６８ 个代表性 ＯＴＵｓꎬ共注释到 １８ 门 ４５８ 科

１ ０８５ 属真菌ꎮ 海拔 ８７５ ｍ 的金线兰核心分布区根际

土壤(Ａｎｏｒ１)组聚类到 ４ １７５ 个 ＯＴＵｓꎬ注释到 １５ 门

４０１ 科 ９０５ 属真菌ꎻ海拔 ７７５ ｍ 的金线兰非分布区土

壤(Ａｎｏｒ２)组聚类到 ３ ９２１ 个 ＯＴＵｓꎬ注释到 １３ 门 ３８５
科 ８６０ 属真菌ꎻ海拔 ６７５ ｍ 的金线兰非分布区土壤

(Ａｎｏｒ３)组聚类到 ４ ３５５ 个 ＯＴＵｓꎬ注释到 １５ 门 ４０７
科 ８９０ 属真菌ꎮ 原始数据已提交至国家微生物科学

数据中心 ( ＮＭＤＣꎬ ｈｔｔｐ:∥ ｎｍｄｃ. ｃｎ)ꎬ项目编号为

ＮＭＤＣ１００１７９８１ꎮ
２.１.１　 土壤真菌群落组成分析 　 结果(表 １)显示:
Ａｎｏｒ１ 组鉴定到的优势菌属(相对丰度大于 ０.９％)有
原隐球菌属 ( Ｓａｉｔｏｚｙｍａ Ｘ. Ｚ. Ｌｉｕꎬ Ｆ. Ｙ. Ｂａｉꎬ Ｍ.
Ｇｒｏｅｎｅｗ. ｅｔ Ｂｏｅｋｈｏｕｔ)、木霉属(Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ Ｐｅｒｓ.)、
古根菌属(Ａｒｃｈａｅｏｒｈｉｚｏｍｙｃｅｓ Ｒｏｓｌｉｎｇ ｅｔ Ｔ. Ｙ. Ｊａｍｅｓ)、
绿 僵 菌 属 ( Ｍｅｔａｒｈｉｚｉｕｍ Ｓｏｒｏｋīｎ )、 树 粉 孢 属

(Ｏｉｄｉｏｄｅｎｄｒｏｎ Ｒｏｂａｋ)、酵母属( Ｓａｃｃｈａｒｏｍｙｃｅｓ Ｍｅｙｅｎ
ｅｘ Ｅ. Ｃ. Ｈａｎｓｅｎ )、 青 霉 属 ( Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ Ｌｉｎｋ )、
Ｐｓｅｕｄｏｐｈａｃｉｄｉｕｍ Ｐ. Ｋａｒｓｔ.、 被 孢 霉 属 ( Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ
Ｃｏｅｍ.)、弯颈霉属(Ｔｏｌｙｐｏｃｌａｄｉｕｍ Ｗ. Ｇａｍｓ)、隔指孢

属(Ｄａｃｔｙｌｅｌｌａ Ｇｒｏｖｅ) 和粗糙孔菌属 ( Ｔｒｅｃｈｉｓｐｏｒａ Ｐ.
Ｋａｒｓｔ.)ꎬ相对丰度分别为 １０. ７６％、３. ３９％、３. ０２％、
２.８８％、２.６０％、２.１７％、１.９７％、１.７７％、１.６２％、１.１０％、
０.９５％和 ０.９４％ꎬ主要隶属于子囊菌门(Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ)、
担 子 菌 门 ( Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ ) 和 被 孢 霉 门

(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ)ꎻＡｎｏｒ２ 组鉴定到的优势菌属有原

隐球菌属、青霉属、木霉属、弯颈霉属、古根菌属、
Ｌａｕｒｉｏｍｙｃｅｓ Ｒ. Ｆ. Ｃａｓｔａñｅｄａ、 Ｃａｄｏｐｈｏｒａ Ｌａｇｅｒｂ. ｅｔ
Ｍｅｌｉｎ、 Ｐｓｅｕｄｏｐｈａｃｉｄｉｕｍ、 Ｃｌａｄｏｐｈｉａｌｏｐｈｏｒａ Ｂｏｒｅｌｌｉ、
Ｐｈｉａｌｏｃｅｐｈａｌａ Ｗ. Ｂ. Ｋｅｎｄｒ.和绿僵菌属ꎬ相对丰度分

别为 １４.８８％、５.０５％、３.２１％、２.９２％、２.６９％、１.７７％、
１.３４％、１.３０％、１.２７％、０.９４％和 ０.９２％ꎬ主要隶属于子

囊菌门、担子菌门和罗兹菌门(Ｒｏｚｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ)ꎻＡｎｏｒ３
组鉴定到的优势菌属有原隐球菌属、古根菌属、木霉

属、 青 霉 属、 Ｓｅｒｅｎｄｉｐｉｔａ Ｐ. Ｒｏｂｅｒｔｓ、 盾 壳 霉 属

(Ｃｏｎｉｏｔｈｙｒｉｕｍ Ｃｏｒｄａ )、 拟 锁 瑚 菌 属 ( Ｃｌａｖｕｌｉｎｏｐｓｉｓ
Ｏｖｅｒｅｅｍ )、 Ｐａｒａｃｏｎｉｏｔｈｙｒｉｕｍ Ｖｅｒｋｌｅｙ、 绿 僵 菌 属、
Ｐｈａｅｏａｃｒｅｍｏｎｉｕｍ Ｗ. Ｇａｍｓꎬ Ｃｒｏｕｓ ｅｔ Ｍ. Ｊ. Ｗｉｎｇｆ.、曲
霉属(Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ Ｐ. Ｍｉｃｈｅｌｉ ｅｘ Ｈａｌｌｅｒ)、弯颈霉属和

　 　 　表 １　 广东梧桐山金线兰核心分布区根际土壤和非分布区土壤中鉴定
到的主要菌属及其相对丰度
Ｔａｂｌｅ １　 Ｍａｊｏｒ ｆｕｎｇａｌ ｇｅｎｅｒａ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ｆｒｏｍ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ ｃｏｒｅ
ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｒｅａ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｏｆ ｎｏｎ￣ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｒｅａ ｏｆ Ａｎｏｅｃｔｏｃｈｉｌｕｓ
ｒｏｘｂｕｒｇｈｉｉ ( Ｗａｌｌ.) Ｌｉｎｄｌ. ｉｎ Ｗｕｔｏｎｇ Ｍｏｕｎｔａｉｎ ｏｆ Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ
Ｐｒｏｖｉｎｃｅ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ

属 Ｇｅｎｕｓ
相对丰度 / ％１)

Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ１)

Ａｎｏｒ１ Ａｎｏｒ２ Ａｎｏｒ３

原隐球菌属 Ｓａｉｔｏｚｙｍａ １０.７６ １４.８８ ９.４６
木霉属 Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ ３.３９ ３.２１ ５.２５
古根菌属 Ａｒｃｈａｅｏｒｈｉｚｏｍｙｃｅｓ ３.０２ ２.６９ ７.９１
绿僵菌属 Ｍｅｔａｒｈｉｚｉｕｍ ２.８８ ０.９２ １.５６
树粉孢属 Ｏｉｄｉｏｄｅｎｄｒｏｎ ２.６０ ０.２４ ０.２９
酵母属 Ｓａｃｃｈａｒｏｍｙｃｅｓ ２.１７ ０.０１ ０.０１
青霉属 Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ １.９７ ５.０５ ５.０９
Ｐｓｅｕｄｏｐｈａｃｉｄｉｕｍ １.７７ １.３０ ０.１５
被孢霉属 Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ １.６２ ０.１７ ０.４４
弯颈霉属 Ｔｏｌｙｐｏｃｌａｄｉｕｍ １.１０ ２.９２ １.１４
隔指孢属 Ｄａｃｔｙｌｅｌｌａ ０.９５ ０.２８ ０.４３
粗糙孔菌属 Ｔｒｅｃｈｉｓｐｏｒａ ０.９４ ０.３５ ０.０３
Ｃｌａｄｏｐｈｉａｌｏｐｈｏｒａ ０.６２ １.２７ ０.９７
盾壳霉属 Ｃｏｎｉｏｔｈｙｒｉｕｍ ０.５３ ０.８６ ２.４０
Ｐａｒａｃｏｎｉｏｔｈｙｒｉｕｍ ０.４９ ０.２２ １.７６
曲霉属 Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ ０.４９ ０.８３ １.２１
Ｐｈｉａｌｏｃｅｐｈａｌａ ０.４８ ０.９４ ０.５９
Ｃａｄｏｐｈｏｒａ ０.３４ １.３４ ０.６４
Ｐｈａｅｏａｃｒｅｍｏｎｉｕｍ ０.２９ ０.２３ １.３８
Ｌａｕｒｉｏｍｙｃｅｓ ０.２０ １.７７ ０.１８
拟锁瑚菌属 Ｃｌａｖｕｌｉｎｏｐｓｉｓ ０.１７ ０.１２ ２.３４
Ｓｅｒｅｎｄｉｐｉｔａ ０.０９ ０.１２ ３.０５
Ｍｅｌｉｎｉｏｍｙｃｅｓ ０.０８ ０.７８ ０.０８
威克汉姆酵母属 Ｗｉｃｋｅｒｈａｍｏｍｙｃｅｓ ０.０２ ０.０２ ０.７５

　 １)Ａｎｏｒ１: 海拔 ８７５ ｍ 的金线兰核心分布区根际土壤 Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ
ｏｆ ｃｏｒｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｒｅａ ｏｆ Ａｎｏｅｃｔｏｃｈｉｌｕｓ ｒｏｘｂｕｒｇｈｉｉ (Ｗａｌｌ.) Ｌｉｎｄｌ. ａｔ
ａｎ ａｌｔｉｔｕｄｅ ｏｆ ８７５ ｍꎻ Ａｎｏｒ２: 海拔 ７７５ ｍ 的金线兰非分布区土壤
Ｓｏｉｌ ｏｆ ｎｏｎ￣ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｒｅａ ｏｆ Ａ. ｒｏｘｂｕｒｇｈｉｉ ａｔ ａｎ ａｌｔｉｔｕｄｅ ｏｆ ７７５ ｍꎻ
Ａｎｏｒ３: 海拔 ６７５ ｍ 的金线兰非分布区土壤 Ｓｏｉｌ ｏｆ ｎｏｎ￣ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ
ａｒｅａ ｏｆ Ａ. ｒｏｘｂｕｒｇｈｉｉ ａｔ ａｎ ａｌｔｉｔｕｄｅ ｏｆ ６７５ ｍ.

Ｃｌａｄｏｐｈｉａｌｏｐｈｏｒａꎬ相对丰度分别为 ９. ４６％、７. ９１％、
５.２５％、５.０９％、３.０５％、２.４０％、２.３４％、１.７６％、１.５６％、
１.３８％、１.２１％、１.１４％和 ０.９７％ꎬ主要隶属于子囊菌

门、担子菌门和毛霉门(Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ)ꎮ
２.１.２　 土壤真菌群落 α 多样性和 β 多样性分析 　 α
多样性分析结果(表 ２)和 Ｗｉｌｃｏｘ 差异显著性检验结

果显示:Ａｎｏｒ１、Ａｎｏｒ２ 和 Ａｎｏｒ３ 组真菌群落 α 多样性

指数(Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数和 Ｃｈａｏ１ 指数)变

幅均较小ꎬ且在 ３ 组间均不存在显著差异ꎬ即 ３ 组样

本的真菌群落物种的丰富度和均匀度相似ꎮ
β 多样性分析结果(表 ３)显示:Ａｎｏｒ１ 组与 Ａｎｏｒ２

组、Ａｎｏｒ１ 组与 Ａｎｏｒ３ 组以及 Ａｎｏｒ２ 组与 Ａｎｏｒ３ 组间

９４
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的 Ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ Ｕｎｉｆｒａｃ 距离分别为 ０.３９、０.４４ 和 ０.４５ꎬ
ｐ 值分别为 ０.００３ ９、０.０００ ２ 和 ０.０００ ０ꎬ表明 ３ 组间的

真菌群落结构具有极显著差异ꎮ
Ａｎｏｓｉｍ 分析结果(表 ３)显示:Ａｎｏｒ１ 组与 Ａｎｏｒ２

组、Ａｎｏｒ１ 组与 Ａｎｏｒ３ 组以及 Ａｎｏｒ２ 组与 Ａｎｏｒ３ 组间

的 Ｒ 值分别为 ０.２９５ ４、０.５３８ ９ 和 ０.４０９ ３ꎬｐ 值分别

为 ０.０３１、０.００４ 和 ０.００２ꎬ说明 ３ 组间的组间差异均显

著大于组内差异ꎮ
总体上看ꎬ金线兰核心分布区根际土壤与非分布

区土壤真菌群落的物种丰富度和均匀度虽然较为相

似ꎬ但群落结构和物种组成有显著不同ꎮ
２.１.３　 土壤真菌群落的比较　 为了进一步研究金线

兰核心分布区根际土壤与非分布区土壤真菌群落间

　 　 　
表 ２　 广东梧桐山金线兰核心分布区根际土壤和非分布区土壤真菌群
落的 α多样性分析
Ｔａｂｌｅ ２ 　 α ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ
ｓｏｉｌ ｏｆ ｃｏｒｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｒｅａ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｏｆ ｎｏｎ￣ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｒｅａ ｏｆ
Ａｎｏｅｃｔｏｃｈｉｌｕｓ ｒｏｘｂｕｒｇｈｉｉ (Ｗａｌｌ.) Ｌｉｎｄｌ. ｉｎ Ｗｕｔｏｎｇ Ｍｏｕｎｔａｉｎ ｏｆ
Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ　

组１)

Ｇｒｏｕｐ１)

α 多样性指数　 α ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

Ｃｈａｏ１ 指数
Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ

Ａｎｏｒ１ ６.５４３ ０.９５４ ２ １０１.５２９
Ａｎｏｒ２ ６.４２０ ０.９４５ ２ ０８２.５３３
Ａｎｏｒ３ ６.６２５ ０.９４２ ２ ２２７.９６４

　 １)Ａｎｏｒ１: 海拔 ８７５ ｍ 的金线兰核心分布区根际土壤 Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ
ｏｆ ｃｏｒｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｒｅａ ｏｆ Ａｎｏｅｃｔｏｃｈｉｌｕｓ ｒｏｘｂｕｒｇｈｉｉ (Ｗａｌｌ.) Ｌｉｎｄｌ. ａｔ
ａｎ ａｌｔｉｔｕｄｅ ｏｆ ８７５ ｍꎻ Ａｎｏｒ２: 海拔 ７７５ ｍ 的金线兰非分布区土壤
Ｓｏｉｌ ｏｆ ｎｏｎ￣ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｒｅａ ｏｆ Ａ. ｒｏｘｂｕｒｇｈｉｉ ａｔ ａｎ ａｌｔｉｔｕｄｅ ｏｆ ７７５ ｍꎻ
Ａｎｏｒ３: 海拔 ６７５ ｍ 的金线兰非分布区土壤 Ｓｏｉｌ ｏｆ ｎｏｎ￣ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ
ａｒｅａ ｏｆ Ａ. ｒｏｘｂｕｒｇｈｉｉ ａｔ ａｎ ａｌｔｉｔｕｄｅ ｏｆ ６７５ ｍ.

表 ３　 广东梧桐山金线兰核心分布区根际土壤与非分布区土壤真菌群
落的 β 多样性及 Ａｎｏｓｉｍ 分析
Ｔａｂｌｅ ３ 　 β ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ Ａｎｏｓｉｍ ａｎａｌｙｓｅｓ ｏｎ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ
ｂｅｔｗｅｅｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ ｃｏｒｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｒｅａ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｏｆ ｎｏｎ￣
ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｒｅａ ｏｆ Ａｎｏｅｃｔｏｃｈｉｌｕｓ ｒｏｘｂｕｒｇｈｉｉ ( Ｗａｌｌ.) Ｌｉｎｄｌ. ｉｎ
Ｗｕｔｏｎｇ Ｍｏｕｎｔａｉｎ ｏｆ Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

组１)

Ｇｒｏｕｐ１)

β 多样性分析
β ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ

Ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ Ｕｎｉｆｒａｃ 距离
Ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ Ｕｎｉｆｒａｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ

ｐ 值
ｐ ｖａｌｕｅ

Ａｎｏｓｉｍ 分析
Ａｎｏｓｉｍ ａｎａｌｙｓｉｓ

Ｒ 值
Ｒ ｖａｌｕｅ

ｐ 值
ｐ ｖａｌｕｅ

Ａｎｏｒ１ ｖｓ Ａｎｏｒ２ ０.３９ ０.００３ ９ ０.２９５ ４ ０.０３１
Ａｎｏｒ１ ｖｓ Ａｎｏｒ３ ０.４４ ０.０００ ２ ０.５３８ ９ ０.００４
Ａｎｏｒ２ ｖｓ Ａｎｏｒ３ ０.４５ ０.０００ ０ ０.４０９ ３ ０.００２

　 １)Ａｎｏｒ１: 海拔 ８７５ ｍ 的金线兰核心分布区根际土壤 Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ
ｏｆ ｃｏｒｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｒｅａ ｏｆ Ａｎｏｅｃｔｏｃｈｉｌｕｓ ｒｏｘｂｕｒｇｈｉｉ (Ｗａｌｌ.) Ｌｉｎｄｌ. ａｔ
ａｎ ａｌｔｉｔｕｄｅ ｏｆ ８７５ ｍꎻ Ａｎｏｒ２: 海拔 ７７５ ｍ 的金线兰非分布区土壤
Ｓｏｉｌ ｏｆ ｎｏｎ￣ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｒｅａ ｏｆ Ａ. ｒｏｘｂｕｒｇｈｉｉ ａｔ ａｎ ａｌｔｉｔｕｄｅ ｏｆ ７７５ ｍꎻ
Ａｎｏｒ３: 海拔 ６７５ ｍ 的金线兰非分布区土壤 Ｓｏｉｌ ｏｆ ｎｏｎ￣ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ
ａｒｅａ ｏｆ Ａ. ｒｏｘｂｕｒｇｈｉｉ ａｔ ａｎ ａｌｔｉｔｕｄｅ ｏｆ ６７５ ｍ.

的显著差异菌属ꎬ利用 ＭｅｔａＳｔａｔ 分析进行显著差异菌

属的筛选ꎬ结果见图 １ꎮ 结果显示:除未知菌属外ꎬ
Ａｎｏｒ１ 组中相对丰度高于 Ａｎｏｒ２ 和 Ａｎｏｒ３ 组的差异菌

属有绿僵菌属、隔指孢属、被孢霉属、酵母属、树粉孢

属、粗糙孔菌属和 Ｐｓｅｕｄｏｐｈａｃｉｄｉｕｍꎬ其中ꎬ绿僵菌属和

被孢霉属在 Ａｎｏｒ１ 组与 Ａｎｏｒ２ 组间差异显著ꎻＡｎｏｒ２
组中相对丰度高于 Ａｎｏｒ１ 和 Ａｎｏｒ３ 组的差异菌属有

　 　 　

: ｐ<０.０１ꎻ : ｐ<０.０５ꎻ : ｐ>０.０５.

Ａｎｏｒ１: 海拔 ８７５ ｍ 的金线兰核心分布区根际土壤 Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ
ｃｏｒｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｒｅａ ｏｆ Ａｎｏｅｃｔｏｃｈｉｌｕｓ ｒｏｘｂｕｒｇｈｉｉ ( Ｗａｌｌ.) Ｌｉｎｄｌ. ａｔ ａｎ
ａｌｔｉｔｕｄｅ ｏｆ ８７５ ｍꎻ Ａｎｏｒ２: 海拔 ７７５ ｍ 的金线兰非分布区土壤 Ｓｏｉｌ ｏｆ
ｎｏｎ￣ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｒｅａ ｏｆ Ａ. ｒｏｘｂｕｒｇｈｉｉ ａｔ ａｎ ａｌｔｉｔｕｄｅ ｏｆ ７７５ ｍꎻ Ａｎｏｒ３: 海拔
６７５ ｍ 的金线兰非分 布 区 土 壤 Ｓｏｉｌ ｏｆ ｎｏｎ￣ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｒｅａ ｏｆ Ａ.
ｒｏｘｂｕｒｇｈｉｉ ａｔ ａｎ ａｌｔｉｔｕｄｅ ｏｆ ６７５ ｍ.

图 １　 广东梧桐山金线兰核心分布区根际土壤与非分布区土壤真菌差
异属热图
Ｆｉｇ. １　 Ｈｅａｔｍａｐ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｇｅｎｅｒａ ｏｆ ｆｕｎｇｉ ｂｅｔｗｅｅｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ
ｓｏｉｌ ｏｆ ｃｏｒｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｒｅａ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｏｆ ｎｏｎ￣ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｒｅａ ｏｆ
Ａｎｏｅｃｔｏｃｈｉｌｕｓ ｒｏｘｂｕｒｇｈｉｉ (Ｗａｌｌ.) Ｌｉｎｄｌ. ｉｎ Ｗｕｔｏｎｇ Ｍｏｕｎｔａｉｎ ｏｆ
Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ　

０５
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弯颈霉属、Ｍｅｌｉｎｉｏｍｙｃｅｓ Ｈａｍｂｌ. ｅｔ Ｓｉｇｌｅｒ、Ｌａｕｒｉｏｍｙｃｅｓ
和原隐球菌属ꎻＡｎｏｒ３ 组中相对丰度高于 Ａｎｏｒ１ 和

Ａｎｏｒ２ 组的差异菌属有青霉属、Ｐａｒａｃｏｎｉｏｔｈｙｒｉｕｍ、木
霉属、古根菌属、Ｐｈａｅｏａｃｒｅｍｏｎｉｕｍ、Ｓｅｒｅｎｄｉｐｉｔａ、拟锁瑚

菌属、威克汉姆酵母属(Ｗｉｃｋｅｒｈａｍｏｍｙｃｅｓ Ｋｕｒｔｚｍａｎꎬ
Ｒｏｂｎｅｔｔ ｅｔ Ｂａｓ.￣Ｐｏｗｅｒｓ)、盾壳霉属和曲霉属ꎻ其中ꎬ青
霉属在 Ａｎｏｒ１ 组与 Ａｎｏｒ２ 组间以及 Ａｎｏｒ１ 组与 Ａｎｏｒ３
组间差异极显著ꎬ Ｐａｒａｃｏｎｉｏｔｈｙｒｉｕｍ 在 Ａｎｏｒ１ 组与

Ａｎｏｒ３ 组间差异极显著ꎬ拟锁瑚菌属在 Ａｎｏｒ１ 组与

Ａｎｏｒ２ 组间差异显著ꎬ盾壳霉属在 Ａｎｏｒ１ 组与 Ａｎｏｒ３
组间差异极显著ꎮ

此外ꎬ烟管菌属(Ｂｊｅｒｋａｎｄｅｒａ Ｐ. Ｋａｒｓｔ.)、枝孢属

(Ｃｌａｄｏｓｐｏｒｉｕｍ Ｌｉｎｋ)、毛壳菌属(Ｃｈａｅｔｏｍｉｕｍ Ｋｕｎｚｅ)、
炭 疽 菌 属 ( Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ Ｃｏｒｄａ )、 角 担 菌 属

(Ｃｅｒａｔｏｂａｓｉｄｉｕｍ Ｄ. Ｐ. Ｒｏｇｅｒｓ)、镰刀菌属(Ｆｕｓａｒｉｕｍ
Ｌｉｎｋ)、粘帚霉属(Ｇｌｉｏｃｌａｄｉｕｍ Ｃｏｒｄａ)、小菇属〔Ｍｙｃｅｎａ
　 　 　

(Ｐｅｒｓ.) Ｒｏｕｓｓｅｌ〕、胶膜菌属(Ｔｕｌａｓｎｅｌｌａ Ｊ. Ｓｃｈｒöｔ.)、炭
垫菌属(Ｎｅｍａｎｉａ Ｇｒａｙ)、无柄盘菌属(Ｐｅｚｉｃｕｌａ Ｔｕｌ. ｅｔ
Ｃ. Ｔｕｌ.)、柄孢壳菌属(Ｐｏｄｏｓｐｏｒａ Ｃｅｓ.) 和硬孔菌属

(Ｒｉｇｉｄｏｐｏｒｕｓ Ｍｕｒｒｉｌｌ)等在金线兰核心分布区根际土

壤和非分布区土壤中也被检测到ꎬ但相对丰度在金线

兰核心分布区根际土壤与非分布区土壤间无显著

差异ꎮ
２.１.４　 土壤真菌群落共发生网络分析　 结果(图 ２)
显示:Ａｎｏｒ１、Ａｎｏｒ２ 和 Ａｎｏｒ３ 组真菌群落共发生网络

中分别有 １５１、１６２ 和 １５１ 个连接数ꎬ３ 组真菌群落共

发生网络的真菌主要分布在子囊菌门和担子菌门ꎬ少
数分布在被孢霉门和罗兹菌门ꎬＡｎｏｒ２ 和 Ａｎｏｒ３ 组真

菌群落共发生网络的真菌还有部分菌属于毛霉门ꎮ
Ａｎｏｒ１ 组中与其他菌属互作紧密且占互作主导地位

的优势菌属主要有绿僵菌属、青霉属和弯颈霉属ꎻ
Ａｎｏｒ２ 组中与其他菌属互作紧密且占互作主导地位

　 　 　

: 毛霉门 Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａꎻ : 被孢霉门 Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａꎻ : 子囊菌门 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａꎻ : 罗兹菌门 Ｒｏｚｅｌｌｏｍｙｃｏｔａꎻ : 担子菌门 Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ.

１－８. 优势菌属 Ｄｏｍｉｎａｎｔ ｆｕｎｇａｌ ｇｅｎｕｓ: １. 绿僵菌属Ｍｅｔａｒｈｉｚｉｕｍ Ｓｏｒｏｋｉｎꎻ ２. 青霉属 Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ Ｌｉｎｋ Ｍｅｙｅｎ ｅｘ Ｅ. Ｃ. Ｈａｎｓｅｎꎻ ３. 弯颈霉属 Ｔｏｌｙｐｏｃｌａｄｉｕｍ Ｗ.
Ｇａｍｓꎻ ４. 原隐球菌属 Ｓａｉｔｏｚｙｍａ Ｘ. Ｚ. Ｌｉｕꎬ Ｆ. Ｙ. Ｂａｉꎬ Ｍ. Ｇｒｏｅｎｅｗ. ｅｔ Ｂｏｅｋｈｏｕｔꎻ ５. 古根菌属 Ａｒｃｈａｅｏｒｈｉｚｏｍｙｃｅｓ Ｒｏｓｌｉｎｇ ｅｔ Ｔ. Ｙ. Ｊａｍｅｓꎻ ６. 木霉属
Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ Ｐｅｒｓ.ꎻ ７. Ｓｅｒｅｎｄｉｐｉｔａ Ｐ. Ｒｏｂｅｒｔｓꎻ ８. 拟锁瑚菌属 Ｃｌａｖｕｌｉｎｏｐｓｉｓ Ｏｖｅｒｅｅｍ. 不同节点代表不同菌属ꎬ节点越大则该菌属的平均相对丰度越高
Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｎｏｄｅｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｕｎｇａｌ ｇｅｎｅｒａꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｌａｒｇｅｒ ｔｈｅ ｎｏｄｅꎬ ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ ｆｕｎｇａｌ ｇｅｎｕｓ. 节点间红色线表示
正相关ꎬ蓝色线表示负相关 Ｔｈｅ ｒｅｄ ｌｉｎｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｎｏｄｅｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｂｌｕｅ ｌｉｎｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｎｏｄｅｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｎｅｇａｔｉｖｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ.

Ａ: 海拔 ８７５ ｍ 的金线兰核心分布区根际土壤 Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ ｃｏｒｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｒｅａ ｏｆ Ａｎｏｅｃｔｏｃｈｉｌｕｓ ｒｏｘｂｕｒｇｈｉｉ (Ｗａｌｌ.) Ｌｉｎｄｌ. ａｔ ａｎ ａｌｔｉｔｕｄｅ ｏｆ ８７５ ｍꎻ
Ｂ: 海拔 ７７５ ｍ 的金线兰非分布区土壤 Ｓｏｉｌ ｏｆ ｎｏｎ￣ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｒｅａ ｏｆ Ａ. ｒｏｘｂｕｒｇｈｉｉ ａｔ ａｎ ａｌｔｉｔｕｄｅ ｏｆ ７７５ ｍꎻ Ｃ: 海拔 ６７５ ｍ 的金线兰非分布区土壤 Ｓｏｉｌ
ｏｆ ｎｏｎ￣ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｒｅａ ｏｆ Ａ. ｒｏｘｂｕｒｇｈｉｉ ａｔ ａｎ ａｌｔｉｔｕｄｅ ｏｆ ６７５ ｍ.

图 ２　 广东梧桐山金线兰核心分布区根际土壤和非分布区土壤真菌群落共发生网络图
Ｆｉｇ. ２　 Ｃｏ￣ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ ｎｅｔｗｏｒｋ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ ｃｏｒｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｒｅａ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｏｆ ｎｏｎ￣ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｒｅａ ｏｆ

Ａｎｏｅｃｔｏｃｈｉｌｕｓ ｒｏｘｂｕｒｇｈｉｉ (Ｗａｌｌ.) Ｌｉｎｄｌ. ｉｎ Ｗｕｔｏｎｇ Ｍｏｕｎｔａｉｎ ｏｆ Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ
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的优势菌属主要有原隐球菌属、古根菌属和木霉属ꎻ
Ａｎｏｒ３ 组中与其他菌属互作紧密且占互作主导地位

的优势菌属主要有 Ｓｅｒｅｎｄｉｐｉｔａ、拟锁瑚菌属和古根菌

属ꎮ 表明绿僵菌属、青霉属和弯颈霉属对维持金线兰

核心分布区根际土壤真菌群落的结构和功能可能具

有重要作用ꎮ 与金线兰核心分布区根际土壤相比ꎬ金
线兰非分布区土壤真菌群落中占互作主导地位的优

势类群及其密切作用的真菌类群和丰度都有明显

不同ꎮ
２.２　 金线兰核心分布区根际土壤和非分布区土壤代

谢物分析

　 　 经 ｍｚＣｌｏｕｄ、ｍｚＶａｕｌｔ、Ｍａｓｓｌｉｓｔ 数据库比对ꎬ从海

拔 ８７５ ｍ 的金线兰核心分布区根际土壤(Ａｎｏｒ１)组、
海拔 ７７５ ｍ 的金线兰非分布区土壤(Ａｎｏｒ２)组以及海

拔 ６７５ ｍ 的金线兰非分布区土壤(Ａｎｏｒ３)组中共得到

１ ８８６ 种代谢物ꎬ正离子模式鉴定到 １ ０８９ 种代谢物ꎬ
其中 ５６１ 种代谢物得到注释ꎬＫＥＧＧ、ＨＭＤＢ 和 ＬＭＳＤ
数据库分别注释到 ３５４、４２８ 和 １１３ 种ꎻ负离子模式鉴

定到 ９３５ 种代谢物ꎬ其中 ５２８ 种代谢物得到注释ꎬ
ＫＥＧＧ、ＨＭＤＢ 和 ＬＭＳＤ 数据库分别注释到 １８８、４２０
和 １３１ 种ꎮ 注释到的 １ ０８９ 种代谢物含脂质和类脂

质化合物 ３１９ 种ꎬ苯丙烷和聚酮化合物 １７５ 种ꎬ有机

酸及其衍生物 １４６ 种ꎬ有机杂环化合物 １３１ 种ꎬ苯类

化合物 ９９ 种ꎬ糖类及其结合物 ５０ 种ꎬ核苷、核苷酸及

其类似物 ４７ 种ꎬ生物碱及其衍生物 ４０ 种ꎬ有机氧化

合物 ２７ 种ꎬ木脂素、新木脂素及相关化合物 ９ 种ꎬ胺
类化合物 ７ 种ꎬ其他化合物 ３９ 种ꎮ
２.２.１　 土壤代谢物组成分析　 差异代谢物筛选结果

表明:与 Ａｎｏｒ２ 组相比ꎬＡｎｏｒ１ 组代谢物有 １３６ 种上

调、３１ 种下调ꎬ共 １６７ 种ꎬ其中ꎬ注释到的差异代谢物

主要为脂质和类脂质化合物(２５ 种ꎬ１０ 种上调、１５ 种

下调)、苯丙烷和聚酮化合物(１８ 种ꎬ２ 种上调、１６ 种

下调)、有机酸及其衍生物(１１ 种ꎬ３ 种上调、８ 种下

调)和苯类化合物 ( １１ 种ꎬ１ 种上调、１０ 种下调)ꎮ
Ａｎｏｒ１ 组与 Ａｎｏｒ２ 组间变量投影重要度(ＶＩＰ)排名前

１０ 的差异代谢物为香草醇和蕨素 Ｂ ２ 种苯类化合

物ꎬ甜菜碱、Ｌ－谷氨酸和 Ｎ－乙酰－Ｌ－缬氨酸、Ｓ－腺苷－
Ｌ－高半胱氨酸 ４ 种有机酸及其衍生物ꎬ以及山莴苣

苦素、虎杖苷、奎诺二甲基丙烯酸酯和槟榔碱ꎻ仅香草

醇在 Ａｎｏｒ１ 组中极显著上调ꎬ其他 ９ 种代谢物均极显

著下调ꎮ 与 Ａｎｏｒ３ 组相比ꎬＡｎｏｒ１ 组代谢物有 １０３ 种

上调、９６ 种下调ꎬ共 １９９ 种ꎬ其中ꎬ注释到的差异代谢

物主要为脂质和类脂质化合物(３８ 种ꎬ２２ 种上调、１６
种下调)、有机酸及其衍生物(２２ 种ꎬ１７ 种上调、５ 种

下调)、有机杂环化合物(１２ 种ꎬ５ 种上调、７ 种下调)、
苯丙烷和聚酮化合物(１２ 种ꎬ４ 种上调、８ 种下调)ꎮ
Ａｎｏｒ１ 组与 Ａｎｏｒ３ 组间 ＶＩＰ 值排名前 １０ 的差异代谢

物为 ３－异丙基苹果酸、４－胆甾烯－３－酮、乙酸香茅

酯、正癸酸和 １４ꎬ１５－脱氢萜烯酸 ５ 种脂质和类脂质

化合物ꎬＤ－葡萄糖二酸和咖啡因 ２ 种糖类及其结合

物ꎬ东莨菪内酯和查尔酮 ２ 种苯丙烷和聚酮化合物ꎬ
以及尼泊金丁酯ꎻ除尼泊金丁酯、东莨菪内酯和查尔

酮在 Ａｎｏｒ１ 组中极显著下调外ꎬ其他 ７ 种代谢物均极

显著上调ꎮ
选择 Ａｎｏｒ１ 组与 Ａｎｏｒ２ 组间以及 Ａｎｏｒ１ 组与

Ａｎｏｒ３ 组间 ＶＩＰ 值排名前 １０ 的显著差异代谢物ꎬ同
时查找 Ａｎｏｒ１ 组与 Ａｎｏｒ２ 组间以及 Ａｎｏｒ１ 组与 Ａｎｏｒ３
组间共同存在的显著差异代谢物ꎬ经分析比对去除无

效质量数据ꎬ最终得到 ２６ 种显著差异代谢物ꎬ结果见

表 ４ꎮ 结果显示:牛磺鹅去氧胆酸、茯苓酸和 １４ꎬ１５－
脱氢萜烯酸 ３ 种脂质和类脂质化合物ꎬ以及香草醇和

Ｎ６ꎬＮ６ꎬＮ６－三甲基－Ｌ－赖氨酸同为 Ａｎｏｒ１ 组与 Ａｎｏｒ２
组间以及 Ａｎｏｒ１ 组与 Ａｎｏｒ３ 组间的显著或极显著差

异代谢物ꎬ且均在 Ａｎｏｒ１ 组中显著上调ꎻ二氢辣椒素、
甜菜碱、宝藿苷Ⅱ和葫芦巴碱同为 Ａｎｏｒ１ 组与 Ａｎｏｒ２
组间以及 Ａｎｏｒ１ 组与 Ａｎｏｒ３ 组间显著或极显著差异

代谢物ꎬ且均在 Ａｎｏｒ１ 组中显著下调ꎮ ３－异丙基苹果

酸、４－胆甾烯－３－酮、乙酸香茅酯和正癸酸 ４ 种脂质

和类脂质化合物虽然也为 Ａｎｏｒ１ 组与 Ａｎｏｒ２ 组间以

及 Ａｎｏｒ１ 组与 Ａｎｏｒ３ 组间的显著或极显著差异代谢

物ꎬ在 Ａｎｏｒ１ 组中均显著上调ꎬ但这 ４ 种化合物在

Ａｎｏｒ２ 组与 Ａｎｏｒ３ 组间也存在显著差异ꎮ
结果(表 ４) 还显示:Ａｎｏｒ１ 组与 Ａｎｏｒ２ 组间的

１６７ 种差异代谢物中ꎬ有 ３５ 种代谢物的受试者工作

特征曲线(ＲＯＣ)下方的面积(ＡＵＣ)为 １.００ꎬ具有极

高的预测准确性ꎬ其中茯苓酸、香草醇和牛磺鹅去氧

胆酸在二者间差异倍数(ＦＣ)较大ꎬ均在 Ａｎｏｒ１ 组中

显著或极显著上调ꎮ Ａｎｏｒ１ 组与 Ａｎｏｒ３ 组间的 １９９ 种

差异代谢物中ꎬ有 ３２ 种代谢物的 ＲＯＣ 曲线的 ＡＵＣ
值为 １.００ꎬ具有极高的预测准确性ꎬ其中茯苓酸、Ｄ－
葡萄糖二酸和牛磺鹅去氧胆酸在二者间差异倍数较

大ꎬ均在 Ａｎｏｒ１ 组中显著或极显著上调ꎮ 分析表明:
茯苓酸、香草醇、牛磺鹅去氧胆酸和 Ｄ－葡萄糖二酸可

作为区分金线兰核心分布区根际土壤与非分布区土
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　 　 　表 ４　 广东梧桐山金线兰核心分布区根际土壤与非分布区土壤主要显著差异代谢物信息１)

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｍａｊｏｒ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ ｃｏｒｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｒｅａ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｏｆ ｎｏｎ￣ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ
ａｒｅａ ｏｆ Ａｎｏｅｃｔｏｃｈｉｌｕｓ ｒｏｘｂｕｒｇｈｉｉ (Ｗａｌｌ.) Ｌｉｎｄｌ. ｉｎ Ｗｕｔｏｎｇ Ｍｏｕｎｔａｉｎ ｏｆ Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ１)

代谢物 Ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅ

ｐ 值　 ｐ ｖａｌｕｅ

Ａｎｏｒ１
ｖｓ

Ａｎｏｒ２

Ａｎｏｒ１
ｖｓ

Ａｎｏｒ３

ＶＩＰ

Ａｎｏｒ１
ｖｓ

Ａｎｏｒ２

Ａｎｏｒ１
ｖｓ

Ａｎｏｒ３

ＦＣ

Ａｎｏｒ１
ｖｓ

Ａｎｏｒ２

Ａｎｏｒ１
ｖｓ

Ａｎｏｒ３

Ｕ / Ｄ

Ａｎｏｒ１
ｖｓ

Ａｎｏｒ２

Ａｎｏｒ１
ｖｓ

Ａｎｏｒ３

ＡＵＣ

Ａｎｏｒ１
ｖｓ

Ａｎｏｒ２

Ａｎｏｒ１
ｖｓ

Ａｎｏｒ３

苯类 Ｂｅｎｚｅｎｏｉｄｓ
香草醇 Ｖａｎｉｌｌｙｌ ａｌｃｏｈｏｌ ∗∗ ∗ ２.９９ １.６８ １６.００ 　 ７.１２ Ｕ Ｕ １.００ ０.９２
尼泊金丁酯 Ｂｕｔｙｌｐａｒａｂｅｎ ∗∗ ０.２９ ２.３８ １.２７ ０.１８ Ｄ ０.６４ １.００
蕨素 Ｂ Ｐｔｅｒｏｓｉｎ Ｂ ∗∗ ２.８９ ０.４４ ０.１３ ０.６７ Ｄ １.００ ０.６９
二氢辣椒素 Ｄｉｈｙｄｒｏｃａｐｓａｉｃｉｎ ∗ ∗∗ １.５５ ２.１９ ０.５２ ０.３３ Ｄ Ｄ ０.９２ １.００

脂质和类脂质化合物 Ｌｉｐｉｄｓ ａｎｄ ｌｉｐｉｄ￣ｌｉｋｅ ｍｏｌｅｃｕｌｅｓ
３－异丙基苹果酸
３￣ｉｓｏｐｒｏｐｙｌｍａｌｉｃ ａｃｉｄ

∗ ∗∗ １.０６ ２.５７ １.３２ 　 ２.２５ Ｕ Ｕ ０.８６ １.００

４－胆甾烯－３－酮
Ｃｈｏｌｅｓｔ￣４￣ｅｎ￣３￣ｏｎｅ

∗ ∗∗ １.４３ ２.３７ １.４５ ２.０７ Ｕ Ｕ ０.８３ ０.９７

乙酸香茅酯 Ｃｉｔｒｏｎｅｌｌｙｌ ａｃｅｔａｔｅ ∗∗ ∗∗ １.７３ ２.５７ ２.３６ ４.６８ Ｕ Ｕ ０.９２ １.００
正癸酸 Ｄｅｃａｎｏｉｃ ａｃｉｄ ∗ ∗∗ ２.１３ ２.３５ １４.１４ ３.１５ Ｕ Ｕ ０.８９ ０.９４
１４ꎬ１５－脱氢萜烯酸
１４ꎬ１５￣ｄｅｈｙｄｒｏｃｒｅｐｅｎｙｎｉｃ ａｃｉｄ

∗∗ ∗∗ １.９８ ２.３４ ２.１５ ２.６７ Ｕ Ｕ １.００ ０.９７

牛磺鹅去氧胆酸
Ｔａｕｒｏｃｈｅｎｏｄｅｏｘｙｃｈｏｌｉｃ ａｃｉｄ

∗ ∗ ２.４４ ２.１２ ８.２３ ９.２０ Ｕ Ｕ １.００ １.００

茯苓酸 Ｐａｃｈｙｍｉｃ ａｃｉｄ ∗ ∗ ２.２３ ２.１５ ３６６.２０ ５９０.０６ Ｕ Ｕ １.００ １.００
山莴苣苦素 Ｌａｃｔｕｃｏｐｉｃｒｉｎ ∗∗ ２.７０ ０.７３ ０.２１ ０.５９ Ｄ ０.９７ ０.７２

糖类及其结合物 Ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅｓ ａｎｄ ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅ ｃｏｎｊｕｇａｔｅｓ
Ｄ－葡萄糖二酸 Ｄ￣ｓａｃｃｈａｒｉｃ ａｃｉｄ ∗∗ ０.９６ ２.３２ ２.４９ １１.１２ Ｕ ０.６９ １.００

有机杂环化合物 Ｏｒｇａｎｏｈｅｔｅｒｏｃｙｃｌｉｃ ｃｏｍｐｏｕｎｄｓ
咖啡因 Ｃａｆｆｅｉｎｅ ∗∗ ０.９６ ２.４９ １.３５ 　 ２.６０ Ｕ ０.８６ ０.９７
奎诺二甲基丙烯酸酯 Ｔｒｏｌｏｘ ∗∗ ２.６５ ０.９６ ０.３２ ０.５８ Ｄ １.００ ０.６９

有机酸及其衍生物 Ｏｒｇａｎｉｃ ａｃｉｄｓ ａｎｄ ｄｅｒｉｖａｔｉｖｅｓ
Ｎ６ꎬＮ６ꎬＮ６－三甲基－Ｌ－赖氨酸
Ｎ６ꎬＮ６ꎬＮ６￣ｔｒｉｍｅｔｈｙｌ￣Ｌ￣ｌｙｓｉｎｅ

∗ ∗∗ １.７４ ２.０３ ２.１３ 　 ３.０９ Ｕ Ｕ ０.８３ ０.９７

甜菜碱 Ｂｅｔａｉｎｅ ∗∗ ∗ ２.６２ １.５５ ０.３９ ０.５０ Ｄ Ｄ １.００ ０.８６
Ｌ－谷氨酸 Ｌ￣ｇｌｕｔａｍｉｃ ａｃｉｄ ∗∗ ２.６０ ０.２１ ０.３０ ０.９３ Ｄ １.００ ０.５８
Ｎ－乙酰－Ｌ－缬氨酸
Ｎ￣ａｃｅｔｙｌ￣Ｌ￣ｖａｌｉｎｅ

∗∗ ２.５９ ０.１０ ０.１３ １.１８ Ｄ ０.９７ ０.５８

Ｓ－腺苷－Ｌ－高半胱氨酸
Ｓ￣ａｄｅｎｏｓｙｌ￣Ｌ￣ｈｏｍｏｃｙｓｔｅｉｎｅ

∗∗ ２.４９ ０.４１ ０.１８ ０.７３ Ｄ １.００ ０.６１

苯丙烷和聚酮化合物 Ｐｈｅｎｙｌｐｒｏｐａｎｏｉｄｓ ａｎｄ ｐｏｌｙｋｅｔｉｄｅｓ
虎杖苷 Ｐｏｌｙｄａｔｉｎ ∗∗ ２.６９ ０.４９ ０.２２ 　 ０.６９ Ｄ １.００ ０.６９
东莨菪内酯 Ｓｃｏｐｏｌｅｔｉｎ ∗∗ ０.７５ ２.３６ ０.８４ ０.４９ Ｄ ０.７８ １.００
查尔酮 Ｃｈａｌｃｏｎｅ ∗∗ ０.１５ ２.２０ ０.９６ ０.１９ Ｄ ０.６４ １.００
宝藿苷Ⅱ Ｂａｏｈｕｏｓｉｄｅ Ⅱ ∗ ∗ １.８５ １.８２ ０.５２ ０.４４ Ｄ Ｄ ０.８９ ０.８６

生物碱及其衍生物 Ａｌｋａｌｏｉｄｓ ａｎｄ ｄｅｒｉｖａｔｉｖｅｓ
槟榔碱 Ａｒｅｃｏｌｉｎｅ ∗∗ ２.６５ ０.０７ ０.１８ 　 １.００ Ｄ １.００ ０.５６
葫芦巴碱 Ｔｒｉｇｏｎｅｌｌｉｎｅ ∗ ∗ ２.０９ １.６０ ０.６０ ０.６３ Ｄ Ｄ ０.８９ ０.８９

　 １)ＶＩＰ: 变量投影重要度 Ｖａｒｉａｂｌｅ ｉｍｐｏｒｔａｎｃｅ ｉｎ ｔｈｅ ｐｒｏｊｅｃｔｉｏｎꎻ ＦＣ: 差异倍数 Ｆｏｌｄ ｃｈａｎｇｅꎻ Ｕ: 上调 Ｕｐ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎꎻ Ｄ: 下调 Ｄｏｗｎ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎꎻ ＡＵＣ:
受试者工作特征曲线下方的面积 Ｔｈｅ ａｒｅａ ｂｅｌｏｗ ｔｈｅ ｒｅｃｅｉｖｅｒ ｏｐｅｒａｔｉｎｇ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃ ｃｕｒｖｅ. Ａｎｏｒ１: 海拔 ８７５ ｍ 的金线兰核心分布区根际土壤
Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ ｃｏｒｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｒｅａ ｏｆ Ａｎｏｅｃｔｏｃｈｉｌｕｓ ｒｏｘｂｕｒｇｈｉｉ (Ｗａｌｌ.) Ｌｉｎｄｌ. ａｔ ａｎ ａｌｔｉｔｕｄｅ ｏｆ ８７５ ｍꎻ Ａｎｏｒ２: 海拔 ７７５ ｍ 的金线兰非分布区土
壤 Ｓｏｉｌ ｏｆ ｎｏｎ￣ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｒｅａ ｏｆ Ａ. ｒｏｘｂｕｒｇｈｉｉ ａｔ ａｎ ａｌｔｉｔｕｄｅ ｏｆ ７７５ ｍꎻ Ａｎｏｒ３: 海拔 ６７５ ｍ 的金线兰非分布区土壤 Ｓｏｉｌ ｏｆ ｎｏｎ￣ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｒｅａ ｏｆ Ａ.
ｒｏｘｂｕｒｇｈｉｉ ａｔ ａｎ ａｌｔｉｔｕｄｅ ｏｆ ６７５ ｍ. ∗: ｐ<０.０５ꎻ ∗∗: ｐ<０.０１.

３５



植 物 资 源 与 环 境 学 报 第 ３３ 卷　

壤的生物标记物ꎮ
综上所述ꎬ２６ 种显著差异代谢物中ꎬＡｎｏｒ１ 组与

Ａｎｏｒ２ 组间显著差异代谢物 ２１ 种ꎬ分别为香草醇、牛
磺鹅去氧胆酸、茯苓酸、正癸酸、１４ꎬ１５－脱氢萜烯酸、
Ｎ６ꎬＮ６ꎬＮ６－三甲基－Ｌ－赖氨酸、乙酸香茅酯、４－胆甾

烯－３－酮、３－异丙基苹果酸、蕨素 Ｂ、山莴苣苦素、虎
杖苷、奎诺二甲基丙烯酸酯、槟榔碱、甜菜碱、Ｌ－谷氨

酸、Ｎ－乙酰－Ｌ－缬氨酸、Ｓ－腺苷－Ｌ－高半胱氨酸、葫芦

巴碱、宝藿苷Ⅱ和二氢辣椒素ꎻＡｎｏｒ１ 组与 Ａｎｏｒ３ 组间

显著差异代谢物 １８ 种ꎬ分别为 ３－异丙基苹果酸、乙
酸香茅酯、咖啡因、４－胆甾烯－３－酮、正癸酸、１４ꎬ１５－
　 　 　

脱氢萜烯酸、Ｄ－葡萄糖二酸、茯苓酸、牛磺鹅去氧胆

酸、Ｎ６ꎬＮ６ꎬＮ６－三甲基－Ｌ－赖氨酸、香草醇、尼泊金丁

酯、东莨菪内酯、查尔酮、二氢辣椒素、宝藿苷Ⅱ、葫芦

巴碱和甜菜碱ꎮ
２.２.２　 土壤主要显著差异代谢物的代谢通路分析

结果(表 ５)显示:Ａｎｏｒ１ 组与 Ａｎｏｒ２ 组间主要显著差

异代谢物在正离子模式下共富集到 ２２ 条代谢通路ꎬ
其中ꎬＮ６ꎬＮ６ꎬＮ６－三甲基－Ｌ－赖氨酸参与的赖氨酸降

解途径被显著富集ꎻ４－胆甾烯－３－酮参与的类固醇降

解ꎬＳ－腺苷－Ｌ－高半胱氨酸参与的半胱氨酸和甲硫氨

酸代谢及氨基酸的生物合成ꎬ甜菜碱参与的甘氨酸、
　 　 　

表 ５　 广东梧桐山金线兰核心分布区根际土壤与非分布区土壤主要显著差异代谢物的代谢通路１)

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐａｔｈｗａｙｓ ｏｆ ｍａｊｏｒ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ ｃｏｒｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｒｅａ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｏｆ ｎｏｎ￣
ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｒｅａ ｏｆ Ａｎｏｅｃｔｏｃｈｉｌｕｓ ｒｏｘｂｕｒｇｈｉｉ (Ｗａｌｌ.) Ｌｉｎｄｌ. ｉｎ Ｗｕｔｏｎｇ Ｍｏｕｎｔａｉｎ ｏｆ Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ１)

　 代谢物 Ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅ
代谢通路 ＩＤ
Ｍｅｔａｂｏｌｉｃ
ｐａｔｈｗａｙ ＩＤ

代谢通路 Ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐａｔｈｗａｙ ｐ 值
ｐ ｖａｌｕｅ

Ａｎｏｒ１ ｖｓ Ａｎｏｒ２
　 正离子模式 Ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｉｏｎ ｍｏｄｅ
　 　 Ｎ６ꎬＮ６ꎬＮ６－三甲基－Ｌ－赖氨酸

Ｎ６ꎬＮ６ꎬＮ６￣ｔｒｉｍｅｔｈｙｌ￣Ｌ￣ｌｙｓｉｎｅ
ｍａｐ００３１０ 赖氨酸降解 Ｌｙｓｉｎｅ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ０.０１１

４－胆甾烯－３－酮 Ｃｈｏｌｅｓｔ￣４￣ｅｎ￣３￣ｏｎｅ ｍａｐ００９８４ 类固醇降解 Ｓｔｅｒｏｉｄ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ０.１２４
Ｓ－腺苷－Ｌ－高半胱氨酸 ｍａｐ００２７０ 半胱氨酸和甲硫氨酸代谢 Ｃｙｓｔｅｉｎｅ ａｎｄ ｍｅｔｈｉｏｎｉｎｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ０.１２４
Ｓ￣ａｄｅｎｏｓｙｌ￣Ｌ￣ｈｏｍｏｃｙｓｔｅｉｎｅ ｍａｐ０１２３０ 氨基酸的生物合成 Ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｏｆ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ０.３７５
甜菜碱 Ｂｅｔａｉｎｅ ｍａｐ００２６０ 甘氨酸、丝氨酸和苏氨酸代谢 Ｇｌｙｃｉｎｅꎬ ｓｅｒｉｎｅ ａｎｄ ｔｈｒｅｏｎｉｎｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ０.１８０

ｍａｐ０２０１０ ＡＢＣ 转运体 ＡＢＣ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ ０.４５５
葫芦巴碱 Ｔｒｉｇｏｎｅｌｌｉｎｅ ｍａｐ００７６０ 烟酸和烟酰胺代谢 Ｎｉｃｏｔｉｎａｔｅ ａｎｄ ｎｉｃｏｔｉｎａｍｉｄｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ０.２８４

　 负离子模式 Ｎｅｇａｔｉｖｅ ｉｏｎ ｍｏｄｅ
香草醇 Ｖａｎｉｌｌｙｌ ａｌｃｏｈｏｌ ｍａｐ００６２７ 氨基苯甲酸降解 Ａｍｉｎｏｂｅｎｚｏａｔｅ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ０.０２７

ｍａｐ０１１２０ 不同环境中的微生物代谢 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｉｎ ｄｉｖｅｒｓｅ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｓ ０.７２１

Ａｎｏｒ１ ｖｓ Ａｎｏｒ３
　 正离子模式 Ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｉｏｎ ｍｏｄｅ
　 　 ４－胆甾烯－３－酮 Ｃｈｏｌｅｓｔ￣４￣ｅｎ￣３￣ｏｎｅ ｍａｐ００９８４ 类固醇降解 Ｓｔｅｒｏｉｄ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ０.０２３

ｍａｐ０１１２０ 不同环境中的微生物代谢 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｉｎ ｄｉｖｅｒｓｅ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｓ ０.４０５
东莨菪内酯 Ｓｃｏｐｏｌｅｔｉｎ ｍａｐ００９４０ 苯丙烷生物合成 Ｐｈｅｎｙｌｐｒｏｐａｎｏｉｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ０.２３２
甜菜碱 Ｂｅｔａｉｎｅ ｍａｐ００２６０ 甘氨酸、丝氨酸和苏氨酸代谢 Ｇｌｙｃｉｎｅꎬ ｓｅｒｉｎｅ ａｎｄ ｔｈｒｅｏｎｉｎｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ０.４００

ｍａｐ０２０１０ ＡＢＣ 转运体 ＡＢＣ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ ０.６３１
Ｎ６ꎬＮ６ꎬＮ６－三甲基－Ｌ－赖氨酸
Ｎ６ꎬＮ６ꎬＮ６￣ｔｒｉｍｅｔｈｙｌ￣Ｌ￣ｌｙｓｉｎｅ

ｍａｐ００３１０
　

赖氨酸降解 Ｌｙｓｉｎｅ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ
　

０.４００
　

葫芦巴碱 Ｔｒｉｇｏｎｅｌｌｉｎｅ ｍａｐ００７６０ 烟酸和烟酰胺代谢 Ｎｉｃｏｔｉｎａｔｅ ａｎｄ ｎｉｃｏｔｉｎａｍｉｄｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ０.４０５
　 负离子模式 Ｎｅｇａｔｉｖｅ ｉｏｎ ｍｏｄｅ
　 　 咖啡因 Ｃａｆｆｅｉｎｅ ｍａｐ０１０６５ 由组氨酸和嘌呤衍生的生物碱的生物合成 Ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｏｆ ａｌｋａｌｏｉｄｓ

ｄｅｒｉｖｅｄ ｆｒｏｍ ｈｉｓｔｉｄｉｎｅ ａｎｄ ｐｕｒｉｎｅ
０.００１

ｍａｐ０１０６０ 植物次生代谢物的生物合成 Ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｏｆ ｐｌａｎｔ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ ０.０２７
ｍａｐ０１１２０ 不同环境中的微生物代谢 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｉｎ ｄｉｖｅｒｓｅ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｓ ０.４６６

Ｄ－葡萄糖二酸 Ｄ￣ｓａｃｃｈａｒｉｃ ａｃｉｄ ｍａｐ０００５３ 抗坏血酸和醛酸代谢 Ａｓｃｏｒｂａｔｅ ａｎｄ ａｌｄａｒａｔｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ０.０２０
正癸酸 Ｄｅｃａｎｏｉｃ ａｃｉｄ ｍａｐ０００６１ 脂肪酸生物合成 Ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ０.３８０
香草醇 Ｖａｎｉｌｌｙｌ ａｌｃｏｈｏｌ ｍａｐ０１１２０ 不同环境中的微生物代谢 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｉｎ ｄｉｖｅｒｓｅ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｓ ０.４６６

　 １)Ａｎｏｒ１: 海拔 ８７５ ｍ 的金线兰核心分布区根际土壤 Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ ｃｏｒｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｒｅａ ｏｆ Ａｎｏｅｃｔｏｃｈｉｌｕｓ ｒｏｘｂｕｒｇｈｉｉ (Ｗａｌｌ.) Ｌｉｎｄｌ. ａｔ ａｎ ａｌｔｉｔｕｄｅ
ｏｆ ８７５ ｍꎻ Ａｎｏｒ２: 海拔 ７７５ ｍ 的金线兰非分布区土壤 Ｓｏｉｌ ｏｆ ｎｏｎ￣ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｒｅａ ｏｆ Ａ. ｒｏｘｂｕｒｇｈｉｉ ａｔ ａｎ ａｌｔｉｔｕｄｅ ｏｆ ７７５ ｍꎻ Ａｎｏｒ３: 海拔 ６７５ ｍ 的金
线兰非分布区土壤 Ｓｏｉｌ ｏｆ ｎｏｎ￣ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｒｅａ ｏｆ Ａ. ｒｏｘｂｕｒｇｈｉｉ ａｔ ａｎ ａｌｔｉｔｕｄｅ ｏｆ ６７５ ｍ.
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丝氨酸和苏氨酸代谢及 ＡＢＣ 转运体ꎬ葫芦巴碱参与

的烟酸和烟酰胺代谢途径也被富集ꎮ 负离子模式下

共富集到 ４０ 条代谢通路ꎬ其中ꎬ香草醇参与的氨基苯

甲酸降解途径被显著富集ꎬ参与的不同环境中的微生

物代谢途径也被富集ꎮ
Ａｎｏｒ１ 组与 Ａｎｏｒ３ 组间主要显著差异代谢物在正

离子模式下共富集到 ３９ 条代谢通路ꎬ其中ꎬ４－胆甾

烯－３－酮参与的类固醇降解途径被显著富集ꎬ参与的

不同环境中的微生物代谢也被富集ꎻ东莨菪内酯参与

的苯丙烷生物合成ꎬ甜菜碱参与的甘氨酸、丝氨酸和

苏氨酸代谢及 ＡＢＣ 转运体ꎬＮ６ꎬＮ６ꎬＮ６－三甲基－Ｌ－
赖氨酸参与的赖氨酸降解ꎬ葫芦巴碱参与的烟酸和烟

酰胺代谢途径也被富集ꎮ 负离子模式下共富集到 ６６
条代谢通路ꎬ其中ꎬ咖啡因参与的由组氨酸和嘌呤衍

生的生物碱的生物合成及植物次生代谢物的生物合

成ꎬＤ－葡萄糖二酸参与的抗坏血酸和醛酸代谢途径

被显著或极显著富集ꎻ正癸酸参与的脂肪酸生物合

成ꎬ香草醇参与的不同环境中的微生物代谢途径也被

富集ꎮ
２.３　 金线兰核心分布区根际土壤与非分布区土壤间

显著差异代谢物与主要菌属的相关性分析

　 　 海拔 ８７５ ｍ 的金线兰核心分布区根际土壤

(Ａｎｏｒ１)组与海拔 ７７５ ｍ 的金线兰非分布区土壤

(Ａｎｏｒ２)组间以及 Ａｎｏｒ１ 组与海拔 ６７５ ｍ 的金线兰非

分布区土壤(Ａｎｏｒ３)组间显著差异代谢物含量与主

要菌属相对丰度的相关性分析见图 ３ꎮ
Ａｎｏｒ１ 组与 Ａｎｏｒ２ 组间显著差异代谢物含量与主

要菌属相对丰度的相关性分析结果(图 ３－Ａ)显示:
茯苓酸含量与木霉属、酵母属、隔指孢属、拟锁瑚菌

属、威克汉姆酵母属的相对丰度呈显著正相关ꎻ正癸

酸和乙酸香茅酯的含量与被孢霉属和粗糙孔菌属的

相对丰度呈显著正相关ꎻ１４ꎬ１５－脱氢萜烯酸和 Ｎ６ꎬ
Ｎ６ꎬＮ６－三甲基 － Ｌ －赖氨酸的含量与树粉孢属和

Ｐａｒａｃｏｎｉｏｔｈｙｒｉｕｍ 的相对丰度呈显著正相关ꎻ蕨素 Ｂ、
山莴苣苦素、虎杖苷、奎诺二甲基丙烯酸酯、Ｎ－乙酰－
Ｌ－缬氨酸和 Ｓ －腺苷 － Ｌ －高半胱氨酸的含量与

Ｌａｕｒｉｏｍｙｃｅｓ 和 Ｍｅｌｉｎｉｏｍｙｃｅｓ 的相对丰度呈显著正相

关ꎬ山莴苣苦素含量还与弯颈霉属相对丰度呈显著正

相关ꎻ槟榔碱含量与青霉属、Ｃａｄｏｐｈｏｒａ、Ｐｈｉａｌｏｃｅｐｈａｌａ
和 Ｓｅｒｅｎｄｉｐｉｔａ 的相对丰度呈显著正相关ꎻ甜菜碱含量

与 Ｃａｄｏｐｈｏｒａ 和 Ｐｈｉａｌｏｃｅｐｈａｌａ 的相对丰度呈显著正

相关ꎻ Ｌ － 谷氨酸含量与弯颈霉属、 Ｃａｄｏｐｈｏｒａ 和

Ｍｅｌｉｎｉｏｍｙｃｅｓ 的相对丰度呈显著正相关ꎻ葫芦巴碱含

量与弯颈霉属和 Ｃａｄｏｐｈｏｒａ 的相对丰度呈显著正相

关ꎻ宝藿苷Ⅱ含量与原隐球菌属、青霉属、弯颈霉属、
Ｃａｄｏｐｈｏｒａ 和曲霉属的相对丰度呈显著正相关ꎻ二氢

辣椒素含量与青霉属和 Ｐｈｉａｌｏｃｅｐｈａｌａ 的相对丰度呈

显著正相关ꎮ 正癸酸含量与盾壳霉属相对丰度呈显

著负相关ꎻ１４ꎬ１５－脱氢萜烯酸含量与青霉属、弯颈霉

属和 Ｃａｄｏｐｈｏｒａ 的相对丰度呈显著负相关ꎻ乙酸香茅

酯含量与 Ｃａｄｏｐｈｏｒａ 相对丰度呈显著负相关ꎻＬ－谷氨

酸和葫芦巴碱的含量与绿僵菌属相对丰度呈显著负

相关ꎮ
Ａｎｏｒ１ 组和 Ａｎｏｒ３ 组间显著差异代谢物含量与主

要菌属相对丰度的相关性分析结果(图 ３－Ｂ)显示:
乙酸香茅酯和正癸酸的含量与被孢霉属和粗糙孔菌

属的相对丰度呈显著正相关ꎻ１４ꎬ１５－脱氢萜烯酸和

Ｄ－葡萄糖二酸的含量与 Ｐｓｅｕｄｏｐｈａｃｉｄｉｕｍ 相对丰度呈

显著正相关ꎻ 茯苓酸含量与酵母属、 隔指孢属、
Ｌａｕｒｉｏｍｙｃｅｓ 的相对丰度呈显著正相关ꎻＮ６ꎬＮ６ꎬＮ６－
三甲基－Ｌ－赖氨酸含量与树粉孢属相对丰度呈显著

正相关ꎻ尼泊金丁酯、二氢辣椒素和宝藿苷Ⅱ的含量

与古根菌属相对丰度呈显著正相关ꎻ东莨菪内酯含量

与青霉属、盾壳霉属和曲霉属的相对丰度呈显著正相

关ꎻ查尔酮含量与古根菌属和曲霉属的相对丰度呈显

著正相关ꎻ葫芦巴碱含量与青霉属和盾壳霉属的相对

丰度呈显著正相关ꎻ甜菜碱含量与 Ｐａｒａｃｏｎｉｏｔｈｙｒｉｕｍ、
Ｐｈａｅｏａｃｒｅｍｏｎｉｕｍ 和 Ｃａｄｏｐｈｏｒａ 的相对丰度呈显著正

相关ꎮ ３－异丙基苹果酸、咖啡因、４－胆甾烯－３－酮和

正癸酸的含量与青霉属和盾壳霉属的相对丰度呈显

著负相关ꎻ乙酸香茅酯和 １４ꎬ１５－脱氢萜烯酸的含量

与青霉属相对丰度呈显著负相关ꎻ牛磺鹅去氧胆酸含

量与弯颈霉属相对丰度呈显著负相关ꎻ葫芦巴碱含量

与原隐球菌属相对丰度呈显著负相关ꎮ
总体上看ꎬ金线兰核心分布区根际土壤中含量较

高的显著差异代谢物与金线兰核心分布区根际土壤

中相对丰度较高的菌属多呈正相关ꎬ金线兰核心分布

区根际土壤中含量较低的显著差异代谢物与金线兰

核心分布区根际土壤中相对丰度较低的菌属多呈正

相关ꎻ金线兰核心分布区根际土壤中含量较高的显著

差异代谢物与金线兰非分布区土壤中相对丰度较高

的菌属多呈负相关ꎬ金线兰核心分布区根际土壤中含

量较低的显著差异代谢物与金线兰非分布区土壤中

相对丰度较低的菌属多呈负相关ꎮ
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氨酸 Ｓ￣ａｄｅｎｏｓｙｌ￣Ｌ￣ｈｏｍｏｃｙｓｔｅｉｎｅꎻ １９: 葫芦巴碱 Ｔｒｉｇｏｎｅｌｌｉｎｅꎻ ２０: 宝藿苷Ⅱ Ｂａｏｈｕｏｓｉｄｅ Ⅱꎻ ２１: 二氢辣椒素 Ｄｉｈｙｄｒｏｃａｐｓａｉｃｉｎꎻ ２２: 咖啡因 Ｃａｆｆｅｉｎｅꎻ
２３: Ｄ－葡萄糖二酸 Ｄ￣ｓａｃｃｈａｒｉｃ ａｃｉｄꎻ ２４: 尼泊金丁酯 Ｂｕｔｙｌｐａｒａｂｅｎꎻ ２５: 东莨菪内酯 Ｓｃｏｐｏｌｅｔｉｎꎻ ２６: 查尔酮 Ｃｈａｌｃｏｎｅ. 红色圆点表示正相关ꎬ蓝色圆
点表示负相关 Ｒｅｄ ｄｏｔｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎꎬ ａｎｄ ｂｌｕｅ ｄｏｔｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｎｅｇａｔｉｖｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ. ∗: ｐ<０.０５.

Ａ: Ａｎｏｒ１ ｖｓ Ａｎｏｒ２ꎻ Ｂ: Ａｎｏｒ１ ｖｓ Ａｎｏｒ３. Ａｎｏｒ１: 海拔 ８７５ ｍ 的金线兰核心分布区根际土壤 Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ ｃｏｒｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｒｅａ ｏｆ Ａｎｏｅｃｔｏｃｈｉｌｕｓ
ｒｏｘｂｕｒｇｈｉｉ (Ｗａｌｌ.) Ｌｉｎｄｌ. ａｔ ａｎ ａｌｔｉｔｕｄｅ ｏｆ ８７５ ｍꎻ Ａｎｏｒ２: 海拔 ７７５ ｍ 的金线兰非分布区土壤 Ｓｏｉｌ ｏｆ ｎｏｎ￣ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｒｅａ ｏｆ Ａ. ｒｏｘｂｕｒｇｈｉｉ ａｔ ａｎ ａｌｔｉｔｕｄｅ ｏｆ
７７５ ｍꎻ Ａｎｏｒ３: 海拔 ６７５ ｍ 的金线兰非分布区土壤 Ｓｏｉｌ ｏｆ ｎｏｎ￣ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｒｅａ ｏｆ Ａ. ｒｏｘｂｕｒｇｈｉｉ ａｔ ａｎ ａｌｔｉｔｕｄｅ ｏｆ ６７５ ｍ.

图 ３　 广东梧桐山金线兰核心分布区根际土壤与非分布区土壤显著差异代谢物含量与主要菌属相对丰度的相关性分析
Ｆｉｇ. ３　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｔｈｅ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ ｏｆ ｍａｊｏｒ ｆｕｎｇａｌ ｇｅｎｅｒａ

ｂｅｔｗｅｅｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ ｃｏｒｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｒｅａ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｏｆ ｎｏｎ￣ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｒｅａ ｏｆ Ａｎｏｅｃｔｏｃｈｉｌｕｓ ｒｏｘｂｕｒｇｈｉｉ (Ｗａｌｌ.) Ｌｉｎｄｌ. ｉｎ
Ｗｕｔｏｎｇ Ｍｏｕｎｔａｉｎ ｏｆ Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

３　 讨　 　 论

３.１　 土壤真菌对金线兰垂直分布的影响

本研究中ꎬ广东梧桐山金线兰核心分布区根际土

壤与非分布区土壤真菌群落的 α 多样性无显著差异ꎬ

而 β 多样性在金线兰核心分布区根际土壤与非分布

区土壤间存在显著差异ꎮ
供试 ３ 组土壤真菌群落均存在差异真菌类群:海

拔 ８７５ ｍ 的金线兰核心分布区根际土壤中绿僵菌属、
隔指孢属、被孢霉属、酵母属、树粉孢属、粗糙孔菌属

和 Ｐｓｅｕｄｏｐｈａｃｉｄｉｕｍ 的相对丰度高于金线兰非分布区
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土壤ꎻ海拔 ７７５ ｍ 的金线兰非分布区土壤中弯颈霉

属、Ｍｅｌｉｎｉｏｍｙｃｅｓ、Ｌａｕｒｉｏｍｙｃｅｓ 和原隐球菌属以及海拔

６７５ ｍ 的 金 线 兰 非 分 布 区 土 壤 中 青 霉 属、
Ｐａｒａｃｏｎｉｏｔｈｙｒｉｕｍ、 木 霉 属、 古 根 菌 属、
Ｐｈａｅｏａｃｒｅｍｏｎｉｕｍ、Ｓｅｒｅｎｄｉｐｉｔａ、拟锁瑚菌属、威克汉姆

酵母属、盾壳霉属和曲霉属的相对丰度高于金线兰核

心分布区根际土壤ꎮ 说明土壤真菌群落在一定程度

上影响了金线兰的垂直分布ꎮ 绿僵菌属真菌是常见

的昆虫病原真菌[２７]ꎬ隔指孢属真菌是捕食线虫真

菌[２８]ꎬ暂未见其与植物形成菌根结构的报道ꎬ也未见

酵母属和粗糙孔菌属的相关报道ꎮ 树粉孢属真菌可

能是兰科植物的菌根真菌ꎬ天麻(Ｇａｓｔｒｏｄｉａ ｅｌａｔａ Ｂｌ.)
根状茎中分离得到树粉孢属真菌 ＧｅＲ６ꎬ其粗提物中

有 ３９. ２ μｇｇ－１ 的天麻素[２９]ꎻ杓兰属 (Ｃｙｐｒｉｐｅｄｉｕｍ
Ｌｉｎｎ.)植物根内也分离到树粉孢属真菌[３０]ꎮ 被孢霉

属真菌被认为是潜在的兰科植物菌根真菌ꎬ蕙兰

(Ｃｙｍｂｉｄｉｕｍ ｆａｂｅｒｉ Ｒｏｌｆｅ)根内分离出的被孢霉属真菌

ＦＣ５ 对春兰〔Ｃｙｐｒｉｐｅｄｉｕｍ ｇｏｅｒｉｎｇｉｉ (Ｒｃｈｂ. ｆ.) Ｒｃｈｂ.
ｆ.〕组培苗生长有显著促进作用[３１]ꎻ被孢霉属真菌为

大花杓兰(Ｃｙｐｒｉｐｅｄｉｕｍ ｍａｃｒａｎｔｈｏｓ Ｓｗａｒｔｚ)根际土壤真

菌的优势类群[３２]ꎻ在白及〔Ｂｌｅｔｉｌｌａ ｓｔｒｉａｔａ (Ｔｈｕｎｂ. ｅｘ
Ｍｕｒｒａｙ) Ｒｃｈｂ. ｆ.〕、铁皮石斛 (Ｄｅｎｄｒｏｂｉｕｍ ｏｆｆｉｃｉｎａｌｅ
Ｋｉｍｕｒａ ｅｔ Ｍｉｇｏ) 和扇脉杓兰 (Ｃｙｐｒｉｐｅｄｉｕｍ ｊａｐｏｎｉｃｕｍ
Ｔｈｕｎｂ.)等兰科植物中也鉴定或分离到被孢霉属真

菌[３３－３５]ꎮ 以上研究表明树粉孢属和被孢霉属真菌可

能与兰科植物共生ꎬ是金线兰潜在的菌根真菌ꎮ 金线

兰核心分布区根际土壤中的差异菌属绿僵菌属、隔指

孢属、被孢霉属、酵母属、树粉孢属、粗糙孔菌属和

Ｐｓｅｕｄｏｐｈａｃｉｄｉｕｍ 在很大程度上影响着梧桐山金线兰

的垂直分布ꎬ这些菌属可能是影响金线兰垂直分布的

驱动因子之一ꎻ这其中有金线兰潜在的菌根真菌ꎬ也
有非菌根真菌ꎬ表明土壤中关键的菌根真菌可能影响

金线兰的垂直分布ꎬ而根际土壤中的部分非菌根真菌

可能也是影响金线兰垂直分布的重要因子ꎮ 共发生

网络分析发现ꎬ菌根真菌与非菌根真菌之间存在密切

的相互作用ꎬ二者可能共同影响金线兰的垂直分布ꎮ
已有研究结果[３６－３９] 表明:金线兰共生真菌主要

有烟管菌属、枝孢属、毛壳菌属、炭疽菌属、角担菌属、
镰刀菌属、粘帚霉属、小菇属、胶膜菌属、炭垫菌属和

瘤菌根菌属(Ｅｐｕｌｏｒｈｉｚａ Ｒ. Ｔ. Ｍｏｏｒｅ)等ꎮ 还有很多真

菌从金线兰中分离或检测到ꎬ如无柄盘菌属、柄孢壳

菌属、硬孔菌属和裂褶菌属( Ｓｃｈｉｚｏｐｈｙｌｌｕｍ Ｆｒ.) [４０]ꎮ

除瘤菌根菌属和裂褶菌属外ꎬ以上菌属在本研究中的

金线兰核心分布区根际土壤和非分布区土壤中均检

测到ꎬ且相对丰度在二者间不存在显著差异ꎮ 说明并

不是所有的菌根真菌都对金线兰的垂直分布起决定

性作用ꎮ
３.２　 土壤代谢物对金线兰垂直分布的影响

代谢物可能是维持根际土壤微生物群落结构的

重要因子ꎬ代谢物可以决定微生物的食物网ꎬ调节土

壤理化性质ꎬ改变土壤真菌群落结构ꎬ影响微生物的

基因表达ꎬ甚至作为信息化学物质介导微生物间的相

互作用[４１－４５]ꎮ 有研究发现ꎬ土壤特性对土壤真菌群

落总变异的贡献度高达 ８９.１％[４６]ꎮ
本研究中ꎬ金线兰核心分布区根际土壤和非分布

区土壤中显著差异的代谢物主要为脂质和类脂质化

合物、有机酸及其衍生物ꎬ主要显著差异代谢物在

ＫＥＧＧ 数据库中富集到的代谢通路主要与氨基酸和

脂质代谢有关ꎮ
有机酸是土壤中主要的水溶性物质ꎬ可进入根细

胞影响植物生长发育[４７－４８]ꎮ 本研究中ꎬ金线兰核心

分布区根际土壤和非分布区土壤中显著差异的有机

酸多为氨基酸类化合物ꎬ在金线兰核心分布区根际土

壤中显著上调的差异氨基酸类化合物为 Ｎ６ꎬＮ６ꎬＮ６－
三甲基－Ｌ－赖氨酸ꎬ而在金线兰非分布区土壤中显著

上调的差异氨基酸类化合物为甜菜碱、Ｓ－腺苷－Ｌ－高
半胱氨酸ꎮ Ｎ６ꎬＮ６ꎬＮ６－三甲基－Ｌ－赖氨酸是组蛋白

的组成部分、肉碱的前体和脂肪酸氧化的辅酶[４９]ꎬ参
与赖氨酸降解ꎮ 甜菜碱又称 ＮꎬＮꎬＮ－三甲基甘氨酸ꎬ
参与甘氨酸、丝氨酸和苏氨酸代谢ꎮ Ｓ－腺苷－Ｌ－高半

胱氨酸由 Ｓ－腺苷－Ｌ－甲硫氨酸去甲基化形成[５０]ꎬ参
与半胱氨酸和甲硫氨酸代谢ꎬ氨基酸的生物合成ꎮ 氨

基酸属于可溶性有机氮ꎬ是能被植物和微生物有效利

用的氮源ꎬ研究发现土壤氨基酸组成随着海拔和地理

位置而变化[５１－５２]ꎬ不同植物对不同种类氨基酸的吸

收能力差异较大[５３]ꎮ 表明金线兰及其根际真菌利用

的氨基酸可能主要为赖氨酸ꎬ对甘氨酸、丝氨酸和苏

氨酸等的利用有限ꎮ 因而ꎬ土壤中 Ｎ６ꎬＮ６ꎬＮ６－三甲

基－Ｌ－赖氨酸可能会从氮源供应上影响金线兰的垂

直分布ꎮ
脂质是普遍存在的化合物ꎬ具有许多关键的生物

学功能ꎬ可以储存能量、参与信号转导ꎬ是细胞膜、皮
下脂肪和角质蜡的关键成分[５４－５５]ꎬ是土壤微生物的

主要碳源[５６]ꎮ 在金线兰核心分布区根际土壤中显著
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上调的差异脂质和类脂质化合物有 ３－异丙基苹果

酸、４－胆甾烯－３－酮、乙酸香茅酯、正癸酸、１４ꎬ１５－脱
氢萜烯酸、牛磺鹅去氧胆酸和茯苓酸ꎮ ４－胆甾烯－３－
酮是固醇脂类化合物ꎬ其参与的类固醇降解及不同环

境中的微生物代谢途径均被富集ꎮ 正癸酸是脂肪酸

类化合物ꎬ其参与的脂肪酸生物合成途径被富集ꎮ
１４ꎬ１５－脱氢萜烯酸和 ３－异丙基苹果酸是脂肪酸类化

合物ꎬ茯苓酸和乙酸香茅酯是孕烯醇酮脂类化合物ꎬ
这 ４ 个化合物可能作为不同结构的脂质参与脂肪酸

和萜烯等脂质的代谢过程ꎬ还可能通过参与其他生命

活动影响地上植物生长ꎬ如 ３－异丙基苹果酸作为缬

氨酸、亮氨酸和异亮氨酸生物合成的中间体可以参与

氨基酸代谢[５７]ꎮ 上述显著差异脂质和类脂质化合物

可能通过碳源营养途径影响金线兰的垂直分布ꎮ
差异代谢物分析结果表明:对于海拔 ８７５ ｍ 的金

线兰核心分布区根际土壤与海拔 ７７５ ｍ 的金线兰非

分布区土壤间以及海拔 ８７５ ｍ 的金线兰核心分布区

根际土壤与海拔 ６７５ ｍ 的金线兰非分布区土壤间的

代谢物差异ꎬ糖类及其结合物的贡献度较小ꎮ 推测ꎬ
相对于糖类及其结合物ꎬ金线兰及其根际真菌更倾向

于利用脂质和类脂质化合物作为碳源ꎮ
３.３　 土壤差异真菌群落和代谢物关联作用对金线兰

垂直分布的影响

　 　 土壤中根系分泌物等成分可以招募或抑制某些

真菌在根际形成特定的真菌组合ꎬ某些成分可以驱动

根际真菌群落的聚集[５８]ꎮ 同时ꎬ根际真菌群落也会

影响土壤代谢物ꎬ二者共同影响植物在野外的真菌招

募能力ꎬ最终影响植物的分布[５９－６０]ꎮ 本研究结果显

示:总体上看ꎬ在金线兰核心分布区根际土壤中ꎬ显著

上调的正癸酸和乙酸香茅酯的含量与相对丰度较高

的被孢霉属和粗糙孔菌属呈显著正相关ꎻ显著上调的

茯苓酸含量与相对丰度较高的酵母属和隔指孢属呈

显著正相关ꎻ显著上调的 Ｎ６ꎬＮ６ꎬＮ６－三甲基－Ｌ－赖氨

酸含量与相对丰度较高的树粉孢属呈显著正相关ꎮ
在金线兰非分布区土壤中ꎬ显著上调的甜菜碱含量与

相对丰度较高的 Ｃａｄｏｐｈｏｒａ 呈显著正相关ꎮ 金线兰

核心分布区根际土壤中显著上调的正癸酸含量与金

线兰非分布区根际土壤中相对丰度较高的盾壳霉属

呈显著负相关ꎬ金线兰核心分布区根际土壤中显著上

调的 １４ꎬ１５－脱氢萜烯酸含量与金线兰非分布区土壤

中相对丰度较高的青霉属呈显著负相关ꎮ 综上所述ꎬ
金线兰核心分布区根际土壤中含量较高的显著差异

代谢物与金线兰核心分布区根际土壤中相对丰度较

高的菌属多呈显著正相关ꎬ金线兰核心分布区根际土

壤中含量较低的显著差异代谢物与金线兰核心分布

区根际土壤中相对丰度较低的菌属多呈显著正相关ꎻ
金线兰核心分布区根际土壤中含量较高的显著差异

代谢物与金线兰非分布区土壤中相对丰度较高的菌

属多呈显著负相关ꎬ金线兰核心分布区根际土壤中含

量较低的显著差异代谢物与金线兰非分布区土壤中

相对丰度较低的菌属多呈显著负相关ꎮ 金线兰核心

分布区根际土壤和非分布区土壤中显著差异代谢物

与主要菌属关联密切ꎮ
Ｎ６ꎬＮ６ꎬＮ６－三甲基－Ｌ－赖氨酸是赖氨酸的甲基

化衍生物ꎮ 本研究中ꎬＮ６ꎬＮ６ꎬＮ６－三甲基－Ｌ－赖氨酸

含量与金线兰核心分布区根际土壤中相对丰度较高

的树粉孢属呈显著正相关ꎮ 氨基酸除了参与氨基酸

代谢ꎬ还常与糖类协同调节许多涉及微生物群落活动

的途径和循环ꎬ如糖酵解和柠檬酸循环[４８ꎬ６１]ꎮ １４ꎬ
１５－脱氢萜烯酸含量与金线兰非分布区土壤中相对

丰度较高的青霉属呈显著负相关ꎮ １４ꎬ１５－脱氢萜烯

酸是一种不饱和脂肪酸ꎬ与土壤真菌密切相关ꎬ有研

究表明脂肪酸作为植物来源的碳源ꎬ可以促进丛枝菌

根真菌的生长及定植[５６ꎬ６２]ꎮ 丛枝菌根真菌是最古老

的内生真菌ꎬ与兰科菌根真菌共享一类菌根真菌与植

物的共生基因[６３]ꎮ 基于丛枝菌根真菌和兰科菌根真

菌相似的共生机制[６４]ꎬ脂肪酸在兰科植物与菌根真

菌相互作用机制中也可能具有相似的功能ꎮ 推测

Ｎ６ꎬＮ６ꎬＮ６－三甲基－Ｌ－赖氨酸可能是金线兰菌根真

菌重要的氮源ꎬ能够招募树粉孢属或影响其定植ꎬ进
而促进金线兰的生长发育ꎬ影响金线兰的垂直分布ꎮ

Ｈｕａｎｇ 等[６５] 研 究 发 现ꎬ 拟 南 芥 〔 Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ
ｔｈａｌｉａｎａ (Ｌｉｎｎ.) Ｈｅｙｎｈ.〕根中合成的三萜类化合物

拟南芥素、拟南芥酰脂肪酸酯和阿拉伯素为特殊脂质

化合 物ꎬ 可 以 调 节 其 根 际 微 生 物 群 落 的 分 布ꎮ
Ｇｈｉｒａｒｄｏ 等[６６]的研究结果表明:在菌根真菌和兰科

植物的共生原球茎附近生长的外部真菌菌丝体中的

脂质化合物含量显著升高ꎮ 本研究中ꎬ部分显著差异

的脂质化合物含量与金线兰核心分布区根际土壤中

主要菌属相对丰度具有显著相关关系ꎮ 例如:在金线

兰核心分布区根际土壤中ꎬ显著上调的乙酸香茅酯和

正癸酸的含量与相对丰度较高的被孢霉属和粗糙孔

菌属呈显著正相关ꎮ 乙酸香茅酯是孕烯醇酮脂类化

合物ꎬ正癸酸作为饱和脂肪酸可参与脂肪酸合成途

８５
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径[６７]ꎮ 在金线兰核心分布区根际土壤中ꎬ显著上调

的茯苓酸含量与相对丰度较高的酵母属和隔指孢属

呈显著正相关ꎮ 茯苓酸常为多孔菌科(Ｐｏｌｙｐｏｒａｃｅａｅ)
真菌茯苓 〔Ｗｏｌｆｉｐｏｒｉａ ｃｏｃｏｓ ( Ｓｃｈｗｅｉｎ.) Ｒｙｖａｒｄｅｎ ｅｔ
Ｇｉｌｂ.〕的代谢产物ꎬ是一种三萜类化合物ꎬ可增强脂

肪细胞对葡萄糖的摄取能力ꎮ 说明脂质化合物乙酸

香茅酯、正癸酸和茯苓酸与金线兰菌根真菌被孢霉

属、粗糙孔菌属、酵母属和隔指孢属间存在密切的代

谢活动ꎬ通过碳源的营养流动影响金线兰的生长发

育ꎬ进而驱动其分布ꎮ
以上研究表明:金线兰核心分布区根际土壤与非

分布区土壤中存在相互作用模式不同的真菌群落和

代谢物ꎬ进一步说明金线兰根际土壤中重要的碳源和

氮源与菌根真菌间的相互作用可影响金线兰的垂直

分布ꎮ

４　 结　 　 论

金线兰核心分布区根际土壤与非分布区土壤真

菌物种组成分区明显ꎬ金线兰非分布区土壤真菌群落

与金线兰核心分布区根际土壤真菌群落虽然有较为

相当的物种丰富度和均匀度ꎬ但群落结构、物种组成、
互作网络关系存在显著不同ꎮ 土壤中关键的菌根真

菌可能是影响金线兰垂直分布的重要因子ꎬ但并非所

有的菌根真菌都会影响金线兰的垂直分布ꎮ 金线兰

核心分布区根际土壤代谢物与非分布区土壤代谢物

组成明显不同ꎬ金线兰根际土壤中显著上调的代谢物

参与的氨基酸和脂质等代谢过程大多被显著富集ꎬ可
能作为金线兰及其菌根真菌重要的碳源和氮源而影

响金线兰的垂直分布ꎮ 同时ꎬ金线兰核心分布区根际

土壤中相对丰度较高的菌属与显著差异代谢物间多

为显著的正相关关系ꎬ真菌与代谢物的相互作用模式

同金线兰非分布区土壤存在明显差异ꎮ 金线兰根际

土壤中差异真菌有些是金线兰潜在的菌根真菌ꎬ有些

是非菌根真菌ꎬ推测金线兰根际土壤中非菌根真菌与

菌根真菌间存在密切的相互作用ꎬ通过碳源、氮源的

营养流动影响金线兰的生长发育ꎬ进而驱动其垂直

分布ꎮ
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公益宣传: 国际臭氧层保护日

国际臭氧层保护日(Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ Ｏｚｏｎｅ Ｌａｙｅｒ Ｐｒｏｔｅｃｔｉｏｎ Ｄａｙ)为每年的 ９ 月 １６ 日ꎬ旨在纪念 １９８７ 年 ９ 月 １６ 日在加拿大蒙特

利尔召开的国际臭氧层保护大会通过了«关于消耗臭氧层物质的蒙特利尔议定书»ꎮ １９７４ 年ꎬ美国加利福尼亚大学教授 Ｆｒａｎｋ
Ｓｈｅｒｗｏｏｄ Ｒｏｗｌａｎｄ 和 Ｍａｒｉｏ Ｍｏｌｉｎａ 发现地球表面的臭氧层出现了严重的空洞ꎬ并造成温室效应加剧ꎬ长期发展下去将严重影响全

球气候、生态平衡和农业生产ꎮ 为了唤起公众对臭氧层的保护意识ꎬ１９９５ 年 １ 月 ２３ 日联合国大会决定将每年的 ９ 月 １６ 日定为

国际臭氧层保护日ꎮ
臭氧层是指距离地球表面 ２５~３０ ｋｍ 处臭氧分子相对富集的大气平流层ꎮ 臭氧层能吸收太阳光中 ９９％以上的紫外线ꎬ保护

地球上的人类和动植物免遭短波紫外线的伤害ꎬ被誉为地球上生物生存和繁衍的保护伞ꎮ 此外ꎬ臭氧层还对地球的能量平衡和

气候稳定起到重要作用ꎬ影响植物生长和生态系统平衡ꎮ 因此ꎬ国际臭氧层保护日的设立旨在呼吁全世界关注臭氧层的保护ꎬ提
醒人类减少对臭氧层有害的物质的生产和使用ꎬ保护地球上的生命和生态系统ꎮ
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