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摘要：黄绿卷毛菇 (Floccularia luteovirens) 是青藏高原特有真菌资源，对高寒草甸植物群落结构和稳定性有重要影

响，可形成典型的蘑菇圈。本研究采用传统组织分离法结合 ITS 序列鉴定方法，分析采自祁连高寒草甸黄绿卷毛菇

蘑菇圈上不同植物可培养内生真菌的多样性。结果表明：从 6 类植物 108 块组织中分离得到 70 株内生真菌，总分离

率为 64.81%，总定殖率为 33.33%。多样性与相似性分析表明，矮嵩草 (Kobresia humilis) 内生真菌丰富度和多样性最

高，米尔克棘豆 (Oxytropis merkensis) 内生真菌均匀度指数最高；火绒草 (Leontopodium leontopodioides) 和米尔克棘豆相

似性最高，其次为麻花艽 (Gentiana straminea) 与米尔克棘豆、鹅绒委陵菜 (Potentilla anserina)；不同组织间内生真菌

相似性排序为：根−茎  > 叶−茎  > 根−叶。内生真菌结构分析表明，不同植物中优势菌分别为 Peziza ostracoderma 和

Stagonospora sp.；不同组织中相对丰度最高均为 Peziza ostracoderma。共现网络分析结果表明矮嵩草是黄绿卷毛菇蘑

菇圈上的核心植物，特征向量中心性 (EC) 值为 1；Peziza ostracoderma 是核心内生真菌，EC 值为 0.75。黄绿卷毛菇蘑

菇圈上植物及其内生真菌均具有丰富的多样性，且内生真菌的分布具有一定的植物特异性和组织偏好性。本研究结

果有助于从植物内生真菌的角度为进一步探究青藏高原特有真菌黄绿卷毛菇蘑菇圈上植物−微生物的互作关系提供新

思路。

关键词：青藏高原；生物资源；黄绿卷毛菇；矮嵩草；可培养微生物；优势真菌；植物−内生真菌互作
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Abstract: Floccularia  luteovirens  is  a  fungus  endemic  to  the  Qinghai-Tibet  Plateau,  and it  has  an  important  effect  on  the
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community vegetation structures and stability of alpine meadows as it forms typical fairy rings. In this study, the diversity of
culturable endophytic fungi from different plants on a fairy ring of F. luteovirens in a Qilian alpine meadow was investigated.
The  endophytic  fungi  were  isolated  from  roots,  stems,  and  leaves  of  different  plants  with  the  tissue  isolation  method  in
combined  with  ITS  sequence  analysis.  The  results  showed  that  a  total  of  70  isolates  of  culturable  endophytic  fungi  were
isolated from 108 tissue blocks of 6 plant  species.  The total  isolation rate was 64.81%, and the total  colonization rate was
33.33%.  Diversity  and  similarity  analyses  showed  that  the  richness  and  diversity  of  endophytic  fungi  in Kobresia  humilis
were higher than those of endophytic fungi in other plants. The Pielou index of endophyte fungi in Oxytropis merkensis was
the highest. Endophytic fungi of Potentilla anserina and Gentiana straminea as well as Leontopodium leontopodioides and
O. merkensis had some similarities. The similarity of culturable endophyte fungi sorted by tissues was as follows: stems and
roots > leaves and stems > leaves and roots. These endophytic fungi were dominated by Peziza ostracoderma, Stagonospora
sp., and Peziza ostracoderma among different plant host and tissues. Co-occurrence network analysis revealed that K. humilis
was the hub plant  (eigenvector centrality [EC] = 1),  and P. ostracoderma was the hub culturable endophyte fungus (EC =
0.75). Both plants and the associated endophytic fungi on the fairy ring of F. luteovirens are rich in diversity, and these fungi
demonstrate plant and organ specificity. This study provides a new insight for evaluating plant–microbial interactions of F.
luteovirens fairy rings on the Qinghai- Tibet Plateau.

Keywords: Qinghai-Tibet Plateau; biological resources; Floccularia luteovirens; Kobresia humilis; cultivable microorganisms;
dominant fungi; plant-endophytic fungi interactions
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蘑菇圈常见于草原和林地，是指同种蘑菇 (偶
尔伴生)子实体在地上呈圈状生长的生态学现象

[1-2]
。

草原蘑菇圈植物、真菌及其生境之间的互作
[3]
促使

蘑菇圈植被呈现明显圈带现象，因此，一般将其分

为圈内、圈上和圈外 3个部分。圈上区域植被生物

量
[4]
、土壤养分

[5]
、植物营养成分

[6]
、土壤呼吸作用

[7]
、

土壤微生物结构
[8-9]

等均优于圈内及圈外，在景观

上圈上区域植物更加浓绿茂密。同时，蘑菇圈还会

影响草地群落稳定性和演替方向
[10]
。因此，圈上区

域对于研究草原植被－微生物－土壤互作关系具

有一定指示意义。

我国高寒草甸常见的蘑菇圈真菌为黄绿卷毛

菇 (Floccularia luteovirens)  [3]，隶属担子菌门、伞菌

纲、伞菌目、口蘑科、卷毛菇属
[11]
。在我国的地理分

布范围为 28°93′～37°69′ N、90°04′～102°01′ E，是
青藏高原特有真菌

[12]
，是珍贵的高原生物资源

[13]
，

也是当地著名特产
[14]
，营养丰富、味道鲜美，富含核

黄素
[15]

和抗氧化物质
[16]
，具有重要研究价值。在青

海省境内，大多分布于祁连、玛沁、甘德等地
[17]
，其

中以祁连地区天然黄绿卷毛菇最负盛名。

内生真菌 (endophytic fungi)广泛存在于自然环

境中，与宿主协同进化，提高宿主环境适应性。对

于宿主植物与内生真菌共生体的研究可以了解特

定生境中植物－内生真菌－环境之间的相互关系

和发展动态。研究表明，黄绿卷毛菇能够与其生境

内矮嵩草 (Kobresia humilis)、苔草 (Carex)等宿主植

物形成共生体
[18]
，成为优势内生真菌种群之一

[19]
，

同时，生境微生物对其菌丝生长、菌根化和子实体

形成具有促进作用
[20]
。目前，对黄绿卷毛菇适生草地

[21]

及蘑菇圈上
[22]

植物群落结构和土壤微生物
[23]

进行

了研究，尚未见黄绿卷毛菇蘑菇圈上植物内生真菌

多样性方面的报道。

本研究选取青海省祁连县峨堡地区黄绿卷毛菇

蘑菇圈，采集圈上植物，研究植物内生真菌多样性

及其差异，旨在补充黄绿卷毛菇蘑菇圈上植物－内

生真菌互作关系数据。 

1    材料与方法
 

1.1    样品采集及标本鉴定

2020年 7月 (黄绿卷毛菇大量发生期和植物生

长旺期 )在青海省海北藏族自治州祁连县峨堡镇

(海拔 3 493 m，37°58′  N，100°56′  E)高寒草甸，挑

选典型的黄绿卷毛菇蘑菇圈，以黄绿卷毛菇为参

照物中心设置 0.5 m × 0.5 m 的样方，共设置 3个样

方，样方间间隔 10 m以上。连根采集样方中不同
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种类植物，每种 3～5个重复，标记后装于自封袋

中随冰盒带回实验室。参照《青海植物志》  [24] 并
借助 iPlant.cn植物智平台 (http://www.iplant.cn)进行

植物标本分类鉴定。用流水冲洗干净植物表面泥

土和杂质，4 ℃ 保存并在 24 h内完成植物可培养

内生真菌的分离纯化。采样点信息如表 1所列。
 
 

表 1   采样点信息及黄绿卷毛菇蘑菇圈上植物分布

Table 1   Sampling information and plant species on the fairy ring of Floccularia luteovirens

样方
Quadrat

海拔
Elevation/m

经度
Longitude (E)

纬度
Latitude (N) 植物 Plant

1 3 400 100°56′22″ 37°57′60″ 矮嵩草 Kobresia humilis, 火绒草 Leontopodium leontopodioides

2 3 450 100°56′26″ 37°58′04″ 麻花艽 Gentiana straminea, 鹅绒萎陵菜 Potentilla anserina

3 3 450 100°56′26″ 37°58′04″ 黄芪 Astragalus membranaceus, 米尔克棘豆 Oxytropis merkensis
 
 

1.2    可培养内生真菌的分离纯化

利用 PDA培养基，参照文献 [19]的方法，对不

同种类植物根、茎、叶分别进行内生真菌分离培养

并纯化至单菌落，参照文献 [25]的方法检测是否消

毒干净并保证分离到的菌为“内生菌”。 

1.3    DNA 提取、PCR 扩增和测序

内生真菌菌落长至直径 2～3 cm，在旦巴等  [26]

CTAB法的基础上稍作改良并提取 DNA，即菌丝经

过液氮研磨、65 ℃ 温育、溶解、浸提和几次离心后

收集的沉淀，加入 300 μL 70%乙醇，12 000 r·min−1

离心 10 min，弃乙醇；70%乙醇重复清洗一遍，弃乙

醇，4 ℃ 风干加 50 μL TE溶解 DNA。
使用通用引物 ITS1  (5 ′  -TCCGTAGGTGAACC

TGCGG-3′)和 ITS4 (5′ -TCCTCCGCTTATTGATATG
C- 3 ′ )进行 PCR序列扩增，PCR体系 25 μL (9.5 μL
dd H2O；12.5 μL 2 × Taq PCR MasterMix；1 μL前引

物；1 μL后引物；1 μL已提取 DNA)，扩增程序设定

为：95 ℃ 1 min (预变性)；94 ℃ 15 s (变性)，58 ℃ 15 s
(退火 )，  72 ℃ 1  min (延伸 )，72 ℃ 5  min (再延伸 )，
35循环；4 ℃ 保存。

PCR扩增产物以 1%琼脂凝胶电泳 (120 V，30
min)，选 条 带 清 晰 、 DNA浓 度  ≥  100  ng·μL−1

且

A260/280 介于 1.8～2.0的 PCR产物送至上海生物工

程有限公司测序。测序完成后在 Genebank中进行

序列比对，确定菌株分类并获取序列登录号。 

1.4    相关指标计算方法

根据菌株分离情况，分别计算不同植物、不同

组织可培养内生真菌分离率 (isolation rate， IR)、分
离频率 (isolation frequency，IF)和定殖率 (colonization

rate，CR)  [27]。计算丰富度指数 (Margalef  index，R)、
多样性指数 (Simpson index，D；Shannon-Wiener，H′)、
均匀度指数 (Pielou index，Ju)和相似性指数 (Jaccard
similarity  index， Cj； Sorenson’s  similarity  coefficients，
Cs) 

[28-29]
，分析黄绿卷毛菇蘑菇圈上植物可培养内生

真菌的多样性。 

1.5    统计分析

数据统计与分析使用 Excel  2020和 SPSS 26.0
软件进行；群落组成差异可视化用 Omicshare云平

台 (https://www.omicshare.com/tools)；网络关系可视

化用Gephi 0.9.2 (Gephi - The Open Graph Viz Platform)，
同时以特征向量中心性 (eigenvector centrality, EC) [30]

判定核心节点。 

2    结果与分析
 

2.1    黄绿卷毛菇蘑菇圈上植物内生真菌的组成

从黄绿卷毛菇蘑菇圈上总共采集到莎草科矮嵩

草 (Kobresia  humilis)， 菊 科 火 绒 草 (Leontopodium
leontopodioides)，龙胆科麻花艽 (Gentiana straminea)，
蔷薇科鹅绒委陵菜 (Potentilla  anserina)，豆科黄芪

(Astragalus  membranaceus)和米尔克棘豆 (Oxytropis
merkensis) 6类植物标本 (表 1和图 1)。从 6类植物

根、茎、叶的 108块组织中共计分离到 70株内生

真菌，形态学鉴定初步分为 15类， ITS分子生物

学进一步鉴定为 6个属：盘菌属 (Peziza sp.)、壳多

孢属 (Stagonospora  sp.)、 Ascomycota  sp.、青霉菌属

(Penicillium sp.)、刺盘孢属 (Colletotrichum sp.)和枝

孢属 (Cladosporium sp.)，分离率和分离频率依次表

现为 Peziza sp. > Stagonospora sp. > Cladosporium sp. >
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Ascomycota  sp.  > Colletotrichum  sp.  > Penicillium  sp.
(表 2)。 

2.2    黄绿卷毛菇蘑菇圈上植物内生真菌的定殖

率和分离率

内生真菌分离率为 64.81%，定殖率为 33.33%。

不 同 植 物 间 内 生 真 菌 分 离 率 排 序 为 矮 嵩 草

(177.78%) > 火绒草 (94.44%) > 鹅绒委陵菜 (61.11%) >

麻花艽 (44.44%) > 米尔克棘豆 (11.11%)，未从黄芪

中分离到内生真菌 (表 3)。不同组织间，内生真菌定

殖率和分离率排序均为根 (63.89%和 119.44%) > 茎

(22.22%和 44.44%) > 叶 (13.89%和 30.56%) (表 3)。 

2.3    黄绿卷毛菇蘑菇圈上植物内生真菌的多样

性及相似性分析

黄绿卷毛菇蘑菇圈上不同植物内生真菌丰富度

指数和多样性指数为矮嵩草最高 (R = 1.73，H′ = 1.86)，
米尔克棘 (R = 1.44，H′ = 0.69)、火绒草 (R = 0.71，H′ =
0.80)居中，麻花艽 (R = 0.48，H′ = 0.56)、鹅绒委陵菜

(R = 0.42，H′ = 0.59)最低；辛普森指数矮嵩草明显高

于其他植物；均匀度指数 (Ju)米尔克棘豆达到 1，其
余植物为 0.2～0.3 (表 4)。不同植物内生真菌相似性

系数比较结果表明，火绒草和米尔克棘豆相似性最

高 (Cs 火−米 = 0.80，Cj 火−米 = 0.67)，其次为麻花艽与米

尔克棘豆、鹅绒委陵菜 (Cs = 0.5，Cj = 0.33)，其余植

物间存在较大差异 (表 4)。不同组织内生真菌相似性

系数比较结果表明，根和茎相似性最高 (Cs 根−茎  =
0.50，Cj 根−茎  = 0.33)，其次为叶和茎 (Cs 叶−茎  = 0.25，
Cj 根−茎 = 0.20)，最后为根和叶 (Cs 根−叶 = 0.20，Cs 根−叶 =
0.11) (表 5)。不同组织部位的内生真菌丰富度指数

和多样性指数均为根 (R = 1.86，H′  = 1.78) > 茎 (R =
1.08，H′  = 1.32) > 叶 (R = 0.42，H′  = 0.69)；辛普森指

数和均匀度指数根与茎相近而大于叶 (表 6)。 

2.4    黄绿卷毛菇蘑菇圈上植物内生真菌的宿主

和组织差异

矮嵩草、火绒草、麻花艽和米尔克棘豆中相对丰度

最高均为盘菌属壳皮盘菌 (Peziza  ostracoderma)，
鹅绒萎陵菜中未分离到盘菌属，相对丰度最高为壳

多孢属 Stagonospora sp.(图 2a)。矮嵩草特有内生真

菌 5类 3属，分别为Ascomycota sp. G47、Colletotrichum
sp.、 Stagonospora  pseudoperfecta、 Stagonospora  tric-
hophoricola 和 Stagonospora  sp.  TS1-rh，火绒草特有

1属 Penicillium camembeti (图 2b)。

 

火绒草
Leontopodium leontopodioides

米尔克棘豆
Oxytropis merkensis

麻花艽
Gentiana straminea

矮嵩草
Kobresia humilis

鹅绒萎陵菜
Potentilla anserina

黄芪
Astragalus membranaceus

 

图 1   黄绿卷毛菇蘑菇圈上植物种类

Figure 1    Plant species on the fairy ring of Floccularia luteovirens
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根、茎、叶不同组织部位可培养内生真菌相对

丰度最高均为盘菌属壳皮盘菌 Peziza ostracoderma，
分别为 34.88%、37.50%和 54.55%。其次为壳多孢

属 Stagonospora  sp.  (根 25.58%，茎 25%)、炭疽菌属

Colletotrichum  sp.  (茎 25%)和枝孢属 Cladosporium
sp. SM13-7-1 (叶 45.45%) (图 2c)。不同组织间共有

的内生真菌为壳皮盘菌 Peziza ostracoderma，茎和叶

特有内生真菌各 1属，分别为 Colletotrichum  sp.和
Cladosporium sp. SM13-7-1，根中特有内生真菌 5类
3属，分别为 Penicillium camembeti、Peziza sp. MAB-
2010a、 Stagonospora  pseudoperfecta、 Stagonospora
trichophoricola 和 Stagonospora sp. TS1-rh (图 2d)。 

 

表 2   黄绿卷毛菇蘑菇圈上植物内生真菌种类

Table 2   Endophytic fungi on the fairy ring of Floccularia luteovirens

序号
Code

属
Genus

分类
Taxa

登录号
Accession No.

分离率
Isolation rate/%

分离频率
Isolation frequency/%

1

Peziza sp.

Peziza ostracoderma ON175946

28.70 44.29

2 Peziza ostracoderma ON175949

3 Peziza ostracoderma ON175950

4 Peziza ostracoderma ON175951

5 Peziza ostracoderma ON175953

6 Peziza sp. MAB-2010a ON175947

7 Peziza sp. MAB-2010a ON175948

8

Stagonospora sp.

Stagonospora pseudoperfecta ON175952

22.22 31.75
9 Stagonospora sp. TS1-rh ON175954

10 Stagonospora trichophoricola ON175955

11 Stagonospora sp. ON175957

12 Ascomycota sp. Ascomycota sp. G47 ON175956 3.70 5.29

13 Penicillium sp. Penicillium camemberti ON175958 1.85 2.65

14 Colletotrichum sp. Colletotrichum sp. ON175959 3.70 5.29

15 Cladosporium sp. Cladosporium sp. SM13-7-1 ON175960 4.63 6.61

 

表 3   不同植物及不同组织内生真菌的定殖率和分离率

Table 3   Colonization and isolation rates of endophytic fungi of different plants and tissues

项目
Item

组织块数
Number of tissues

detected

分离菌株数 Number of isolates 分离率
Isolation
rate/%根 Root 茎 Stem 叶 Leaf

火绒草 Leontopodium leontopodioides 18 11 6 0 94.44

米尔克棘豆 Oxytropis merkensis 18 2 0 0 11.11

麻花艽 Gentiana straminea 18 6 0 2 44.44

矮嵩草 Kobresia humilis 18 16 10 6 177.78

鹅绒萎陵菜 Potentilla anserina 18 8 0 3 61.11

黄芪 Astragalus membranaceus 18 0 0 0 0.00

组织块数 Number of tissues detected − 36 36 36 −

有菌组织块数 Number of tissues colonized by fungi − 23 8 5 −

定殖率 Colonization rate/% − 63.89 22.22 13.89 −

分离率 Isolation rate/% − 119.44 44.44 30.56 −

　每一植物的结果表示该植物中所有组织部位的总和，每一组织的结果表示该组织中所有植物的总和。下同。

　Results for each plant are presented as the sum of organs for that plant, while for organ is the sum of all plant for each organ. This is applicable for the
following tables as well.
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2.5    黄绿卷毛菇蘑菇圈上植物－内生真菌互作

关系

通过共现网络分析植物与内生真菌之间的关

系，共得到 15个节点和 16个边，其中每个节点表示

内生真菌和植物分类，不同颜色表示不同模块，整

个网络共分为 4个模块 (图 3)。根据特征向量中心

性，矮嵩草是黄绿卷毛菇蘑菇圈上的核心植物 (EC =

1)，对整个网络具有重要影响，排序依次为矮嵩草 >

火绒草 (EC = 0.42) > 米尔克棘豆 (EC = 0.36)、麻花

 

表 4   不同组织中内生真菌的多样性指数

Table 4   Diversity index of endophytic fungi in different plant tissues

项目
Item

火绒草
Leontopodium

leontopodioides

米尔克棘豆
Oxytropis
merkensis

麻花艽
Gentiana
straminea

矮嵩草
Kobresia
humilis

鹅绒萎陵菜
Potentilla
anserina

物种数 Species number 3 2 1 7 2

丰富度指数 Margalef richness index (R) 0.71 1.44 0.48 1.73 0.42

辛普森指数 Simpson index (D) 0.46 0.50 0.38 0.83 0.40

多样性指数 Shannon–Weiner index (H′) 0.80 0.69 0.56 1.86 0.59

均匀度指数 Pielou index (Ju) 0.28 1.00 0.27 0.28 0.24

 

表 5   不同植物、组织中内生真菌的相似性系数

Table 5   Similarity coefficients of endophytic fungi in different plant and tissues

相似性系数
Similarity
coefficient

项目
Item

火绒草
Leontopodium

leontopodioides

米尔克棘豆
Oxytropis
merkensis

麻花艽
Gentiana
straminea

矮嵩草
Kobresia
humilis

鹅绒萎陵菜
Potentilla
anserina

根
Root

茎
Stem

叶
Leaf

Cs

火绒草 Leontopodium leontopodioides 1 0.8 0.4 0.2 0

米尔克棘豆 Oxytropis merkensis 1 0.5 0.22 0

麻花艽 Gentiana straminea 1 0.22 0.50

矮嵩草 Kobresia humilis 1 0.22

鹅绒萎陵菜 Potentilla anserina 1

根 Root 1 0.50 0.20

茎 Stem 1 0.33

叶 Leaf 1

Cj

火绒草 Leontopodium leontopodioides 1 0.67 0.25 0.11 0

米尔克棘豆 Oxytropis merkensis 1 0.33 0.13 0

麻花艽 Gentiana straminea 1 0.13 0.33

矮嵩草 Kobresia humilis 1 0.13

鹅绒萎陵菜 Potentilla anserina 1

根 Root 1 0.33 0.11

茎 Stem 1 0.20

叶 Leaf 1

 

表 6   不同植物中内生真菌的多样性指数

Table 6   Diversity index of endophytic fungi in
different plant species

项目
Item

根
Root

茎
Stem

叶
Leaf

物种数 Species number 8 4 2

丰富度指数 Margalef richness index (R) 1.86 1.08 0.42

辛普森指数 Simpson index (D) 0.79 0.72 0.50

多样性指数 Shannon–Wiener index (H′) 1.78 1.32 0.69

均匀度指数 Pielou index (Ju) 0.47 0.48 0.29
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艽 (EC = 0.34) > 鹅绒委陵菜 (EC = 0.23)。壳皮盘菌

Peziza ostracoderma 是整个内生真菌网络中的核心

(EC = 0.75)，其次为Stagonospora sp. (EC = 0.43)，与矮嵩

草关联的 Stagonospora pseudoperfecta、Stagonospora

sp.  TS1-rh、 Stagonospora  trichophoricola、Ascomycota

sp. G47和 Colletotrichum sp.具有同样的中心性 (EC. =

0.34)，高于其余内生真菌。 

3    讨论
 

3.1    高寒草甸黄绿卷毛菇蘑菇圈上植物多样性

本研究从祁连峨堡黄绿卷毛菇蘑菇圈上总共采

集到 6类植物，其中矮嵩草为核心植物，其内生真

菌丰富度、多样性均最高，对整个植物－内生真菌

网络具有重要影响 (图 3)。早期在该区域的研究表

明，黄绿卷毛菇蘑菇圈上共有 26种植物，优势种为

小嵩草 (Kobresia parva)，主要伴生种为异针茅、美

丽风毛菊、雪白萎陵菜、蓝花棘豆和异叶米口袋
[17, 22]
。

这些差异可能是由于采样点、采样时间不同造成的

时空差异
[31-32]
，另一方面，这可能反映出黄绿卷毛菇

蘑菇圈上植物演替的动态变化趋势：短期内，黄绿

卷毛菇提高蘑菇圈上植被物种多样性和丰富度
[22]
，

但是长期来看，黄绿卷毛菇同其他蘑菇圈环一样，

在促进草地植物生长的同时会降低物种多样性，进

而影响群落稳定性和演替方向
[10]
。例如，毛玉晶等

[21]

对青海高原 4个海拔梯度 8个黄绿卷毛菇适生草地

植物多样性研究共得到 32种植物，其中矮嵩草分布

率达到 100%，本研究中其他 5种植物在该研究调查
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图 2   黄绿卷毛菇蘑菇圈上植物内生真菌的宿主和组织差异

Figure 2    Host variation and tissue-specificity of endophytic fungi on the fairy ring of Floccularia luteovirens
 a、c分别为不同植物和不同组织可培养内生真菌的相对丰度 (属水平)；b、d分别为不同宿主和不同组织部位中可培养内生真菌共有属

和特有属的韦恩图。

 a, c: Relative abundance of endophytic fungi in different host plants (a) and organs (c). b, d: Venn diagrams of shared and exclusive fungal genera of host
plants (b) and organs (d).
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区域内亦有分布。 

3.2    高寒草甸黄绿卷毛菇蘑菇圈上植物内生真

菌多样性

鹅绒委陵菜中相对丰度最高为 Stagonospora
sp.，其余植物 (图 2a)及不同组织 (图 2c)中相对丰

度最高均为 Peziza ostracoderma，是整个植物内生真

菌网络的核心 (图 3)。Peziza ostracoderma 是一种外

生菌根真菌
[33]
，广泛存在于蘑菇生长区域

[34]
，可通

过多种介质传播例如空气传播
[35]
。而郭璟等

[19]
对

青海海晏地区黄绿卷毛菇生境中矮嵩草内生真菌

多样性研究发现 Stagonospora 为优势菌属且不同组

织中的内生真菌优势菌株不同，这可能与研究区域

地理位置
[36]
、气候条件

[37]
、宿主植物

[38]
、草地利用方式

[39]

和土壤健康程度
[40]

等因素有关。 

3.3    高寒草甸黄绿卷毛菇蘑菇圈上植物−内生真

菌共现网络分析

核心植物对整个内生真菌网络具有重要影响，

与之相关的内生真菌也更重要，但是核心植物特有

内生真菌与核心菌属并非一一对应。本研究中核心

植物矮嵩草特有的内生真菌 Ascomycota  sp.  G47、
Colletotrichum  sp.、 Stagonospora  pseudoperfecta、
Stagonospora  trichophoricola 和 Stagonospora  sp.
TS1-rh，重要性均等且高于除 Peziza  ostracoderma
和 Stagonospora  sp.以 外 的 其 他 属 (图 3)。其 中 ，

Colletotrichum sp. 大多为致病菌
[41]
，然而其代谢物具有

良好的抗菌、抑藻活性
[42]
；Stagonospora trichophoricola

具有抗细菌病害的潜力
[43]
。此外，与宿主共生的内

生真菌还会影响其他真菌的多样性和发生率
[44]
，而

微生物的多样性主要通过促进相关的网络复杂性

维持生态系统功能
[45]
。黄绿卷毛菇对蘑菇圈上植物群

落、生物量及土壤微生物的影响已得到证实
[17, 23, 46-47]

，

然而它是否会影响蘑菇圈上植物内生真菌的多样

性及高寒草甸黄绿卷毛菇－植物－内生真菌三者

间的互作机制还需要进一步研究。 

4    结论

黄绿卷毛菇蘑菇圈上植物内生真菌具有明显的

 

火绒草
Leontopodium leontopodioides

壳皮盘菌
Peziza ostracoderma

盘菌属 MAB-2010a

Peziza sp. MAB-2010a

沙门柏干酪青霉
Penicillium camemberti

米尔克棘豆
Oxytropis merkensis

麻花艽
Gentiana straminea

枝孢属 SM13-7-1

Cladosporium sp. SM13-7-1

矮嵩草
Kobresia humilis

Stagonospora 

pseudoperfecta

壳多孢属 TS1-rh

Stagonospora sp. TS1-rh

Stagonospora trichophoricola

子囊菌 G47

Ascomycota sp. G47

壳多孢属
Stagonospora sp.

刺盘孢属
Colletotrichum sp.

鹅绒萎陵菜
Potentilla anserina

 

图 3   黄绿卷毛菇蘑菇圈上植物内生真菌共现网络分析

Figure 3    Co-occurrence network analysis of endophytic fungi on the fairy ring of Floccularia luteovirens
 每个节点表示内生真菌和植物分类，不同颜色表示不同模块。

 Each node represents taxa at the genus level of fungi and plants, and the nodes are colored according to the class of the modules to which they belong for
a clearer display.
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宿主和组织差异，其中，植物分离率排序为矮嵩草 >
火绒草  > 鹅绒委陵菜  > 麻花艽  > 米尔克棘豆  > 黄
芪 (0)；组织分离率排序为根 > 茎 > 叶。矮嵩草是黄

绿卷毛菇蘑菇圈上的核心植物，其可培养内生真菌

的多样性、丰富度最高，不同植物间无共有内生真

菌。盘菌属壳皮盘菌 (Peziza ostracoderma)是核心菌

且在不同组织中相对丰度均最高。本研究揭示了高

寒草甸黄绿卷毛菇蘑菇圈上植物内生真菌的多样

性，为进一步研究青藏高原特有真菌黄绿卷毛菇蘑

菇圈上植物－微生物的互作关系提供了新思路。
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