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摘要：为促进黑龙江省稻谷合理仓储，保障黑龙江省粳稻品质安全，采用ＩｌｌｕｍｉｎａＨｉｓｅｑ高通量测序方法，于

２０１６年秋季在黑龙江省五常地区分别采收３份新鲜水稻样品、将这些样品仓储１，２和３ａ后进行ＩＴＳ区的高

通量测序，分析了物种组成和丰度、Ａｌｐｈａ多样性和菌群结构。结果表明：入库储藏３ａ后，稻谷样品储藏真菌

群落构成演化为子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）仍占绝对优势，但比重由９４．４％下降为８２．１％；散囊菌目（Ｅｕｒｏｔｉａ

ｌｅｓ，２５．６％）和煤炱目（Ｃａｐｎｏｄｉａｌｅｓ，２０．１％）为优势目；曲霉属（犃狊狆犲狉犵犻犾犾狌狊，２４．７％）和节担菌属（犠犪犾犾犲犿犻犪，

７．４％）为优势属；帚状曲霉（犃狊狆犲狉犵犻犾犾狌狊狆犲狀犻犮犻犾犾犻狅犻犱犲狊，１４．３％）为优势种。不同储藏时间的水稻样品真菌物

种组成丰富，真菌种群结构存在一定差异。
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　　稻谷是我国主要粮食作物，我国约有６５％的

人口以稻米为主食。黑龙江省是我国最大的粳稻

生产省份，近年来粳稻产量连续位居全国各省之

首。黑龙江省粳稻一直以食味品质优良而享誉全

国，尤其以五常市种植的稻花香二号为最优，深受

全国人民的喜爱，冠以“五常大米”“五常稻花香”

等名称的黑龙江大米远销全国各地，成为畅销品

种，历久不衰。

稻谷生长过程中长期处于炎热、潮湿的水田

环境，田间真菌种类多、数量大，导致水稻植株带

菌量大。如果后期储存不善，极易引起附着在稻

谷上的霉菌大量繁殖、甚至产生毒素，从而对人类

健康构成较大的威胁。因此，稻谷田间真菌群落

构成特性对稻谷收获后加工处理及储藏条件有较

大影响，需要根据具体情况采取合理的策略。明

确具体产地稻谷田间真菌群落构成及其不同储藏

期间真菌群落演替规律，成为采取合理措施、保障

稻谷质量安全的前提条件之一。

高通量测序技术（Ｈｉｇｈｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔｓｅｑｕｅｎ

ｃｉｎｇ）具有高通量、高灵敏度、高准确性和低成本

等特点，近年来该技术已应用于对不同生态系统

的微生物多样性的研究，如海洋［１２］、肠道［３４］、土

壤［５６］、粮食作物［７］、食品饮料［８９］甚至动物表

皮［１０］等，实现了对不同生态类型、不同产品的深

入、细致的微生物群落结构解析及相关微生物的

功能预测。从目前情况看，我国开展的稻谷田间

真菌污染方面的研究很少，而关于黑龙江省粳稻

田间真菌污染方面鲜有报道。本课题拟采用高通

量测序直接揭示黑龙江省水稻主产区五常市新收

获水稻，以及其经过１，２和３ａ仓储后的真菌污

染情况，鉴别特异性真菌，并进行功能分类和预

测，揭示五常地区优质稻米品种稻花香二号从田

间真菌到储藏真菌群落演替规律，从而为后续合

理仓储提供有效建议，为保障黑龙江粳稻质量安

全提供基础数据。

１　材料与方法
１．１　材料

２０１６年９月２６２９日在黑龙江省水稻主产五

常地区采集刚入库的新鲜稻花水稻香样品３份，

编号为 ＷＣ１、ＷＣ２和 ＷＣ３。每份水稻样品采

集稻谷各２ｋｇ，装入无菌塑料袋中，密封运回实验

室。随后在相同仓储库于２０１７年９月末、２０１８年

９月末及２０１９年９月末连续３ａ采集不同储藏时

间的相同批次稻谷样品各３份，每份２ｋｇ，装入无

菌塑料袋中，密封运回实验室。

１．２　方法

１．２．１　样品预处理　每个样品分别称取３份，每

份５０ｇ样品置于１０００ｍＬ无菌三角瓶中，加入

５００ｍＬＰＢＳ缓冲液（ＫＨ２ＰＯ４０．２７ｇ，Ｎａ２ＨＰＯ４

６８
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１．４２ｇ，ＮａＣｌ８ｇ，ＫＣｌ０．２ｇ溶于８００ｍＬ蒸馏水

中，调节ｐＨ至７．４，定容至１Ｌ，然后煮沸杀菌，

冷却至室温备用），无菌塑胶膜封口。实验过程戴

无菌口罩和手套。每个水稻样品取３次重复处

理。将三角瓶置于振荡器上振荡３０ｍｉｎ，洗脱稻

谷上粘附的霉菌。然后吸滤过０．４５μｍ水滤膜，

用医用无菌镊子夹取滤膜放入１ｍＬ离心管中，

盖好后直接置于液氮桶中冷冻处理。这些冷冻后

的样品在干冰冷冻条件下寄至广州基迪奥生物科

技有限公司进行ＰＣＲ扩增后的高通量测序。

１．２．２　ＤＮＡ提取及ＰＣＲ扩增　采用Ｅ．Ｚ．Ｎ．

Ａ．粪便基因组试剂盒（ＯｍｅｇａＢｉｏｔｅｋ，Ｎｏｒｃｒｏｓｓ，

ＧＡ，Ｕ．Ｓ．），按照厂商操作程序提取真菌ＤＮＡ。

真核核糖体 ＲＮＡ 基因的ＩＴＳ区采用 ＰＣＲ 扩

增（９５℃，２ｍｉｎ，９８ ℃，２７次循环１０ｓ，６２ ℃，

３０ｓ，６８℃，３０ｓ，最后在６８℃扩增１０ｍｉｎ），使用

引 物 ＩＴＳ３＿ＫＹＯ２Ｆ ５′ＧＡＴＧＡＡＧＡＡＣＧＹ

ＡＧＹＲＡＡ３′和ＩＴＳ４Ｒ５′ＴＣＣＴＣＣＧＣＴＴＡＴＴ

ＧＡＴＡＴＧＣ３′，其中条形码是每个样本唯一的八

碱基序列。ＰＣＲ反应是在５０μＬ含有５μＬ１０×

ＫＯＤ缓冲液，５μＬ２．５ｍｍｏｌ·Ｌ
１ｄＮＴＰｓ，１．５μＬ

引物（５μｍｏｌ·Ｌ
１），１μＬＫＯＤ聚合酶，１００ｎｇ模

板ＤＮＡ的混合物中重复３次。

１．２．３　ＩｌｌｕｍｉｎａＨｉｓｅｑ２５００测序　用２％琼脂

糖凝胶提取扩增子，采用 ＡｘｙＰｒｅｐＤＮＡ凝胶提

取试剂盒（ＡｘｙｇｅｎＢｉｏｓｃｉｅｎｃｅｓ，ＵｎｉｏｎＣｉｔｙ，ＣＡ，

Ｕ．Ｓ．）按照厂商提供的程序纯化扩增子并采用

ＱｕａｎｔｉＦｌｕｏｒＴＭＳＴ（Ｐｒｏｍｅｇａ，Ｕ．Ｓ．）定量。纯化

的扩增子在Ｉｌｌｕｍｉｎａ平台上按标准程序以等摩尔

和配对末端测序中汇集（２×２５０）。原始测序数据

提交ＮＣＢＩ序列存档（ＳＲＡ）数据库。

１．２．４　生物信息分析　按照图１流程进行。

图１　生物信息分析流程图

Ｆｉｇ．１　Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓｆｌｏｗｃｈａｒｔ

１．２．５　质量控制和数据拼接　（１）数据过滤。含

有的接头和低质量数据会影响后续拼接和分析，

为此，原始数据需要进一步按照下述原则进行过

滤以获得高质量的干净数据：

①去除含有超过１０％未知核苷酸的数据

（Ｎ）；

②去除含有低于８０％碱基质量（Ｑｖａｌｕｅ）＞

２０的数据。

７８
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（２）数据拼接。配对终端的干净数据用具有

最小重叠１０ｂｐ和失配错误率２％的软件ＦＬ

ＳＡＨ
［１１］（ｖ１．２．１１）合并为原始标签。

（３）原始标签过滤。原始标签的噪声序列在

专门过滤环境下采用ＱＩＩＭＥ
［１２］（Ｖ１．９．１）途径过

滤［１３］，以获得高质量的干净标签。

（４）嵌合体检测与去除。在参考数据库内搜

索干净标签 （ｈｔｔｐ：／／ｄｒｉｖｅ５．ｃｏｍ／ｕｃｈｉｍｅ／ｕｃｈｉｍｅ

＿ｄｏｗｎｌｏａｄ．ｈｔｍｌ），采用ＵＣＩＭＥ算法进行基于参

考数据的嵌合检验（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｄｒｉｖｅ５．ｃｏｍ／

ｕｓｅａｒｃｈ／ｍａｎｕａｌ／ｕｃｈｉｍｅ＿ａｌｇｏ．ｈｔｍｌ），去除所有

嵌合标签，最终获得有效标签用于后续分析。

（５）ＯＴＵ归类。有效标签采用 ＵＰＡＲＳＥ
［１４］

途径按照≥９７％相似度归类为操作分类单元

（ＯＴＵｓ）。选择具有最高丰度的标签序列作为每

个簇内的受控序列。组之间进行Ｖｅｎｎ分析以鉴

别特殊和普通的ＯＴＵ。

（６）分类学分类。代表性序列采用基于ＲＤＰ

分类器［１５］（Ｖｅｒｓｉｏｎ２．２）的朴素贝叶斯模型基于

ＵＮＩＴＥ
［１６］数据库（ｈｔｔｐｓ：／／ｕｎｉｔｅ．ｕｔ．ｅｅ／）。各分

类和系统发育树的丰度统计在Ｐｅｒｌ脚本中构建

并使用 ＳＶＧ 可视化。各组分别用转移子和

ＬＥｆＳｅ软件筛选生物标志物特征。

（７）α多样性分析。Ｃｈａｏ１，Ｓｉｍｐｓｏｎ以及其

他α多样性指标采用ＱＩＩＭＥ计算。ＯＴＵ稀疏曲

线和秩丰度曲线用ＱＩＩＭＥ作图。用Ｒ值对组间

α多样性指标进行比较和统计分析，采用 Ｗｅｌｃｈ′ｓ

的狋检验和 Ｗｉｌｃｏｘｏｎ的秩检验。用Ｒ值对组间

α多样性指数进行比较，并进行Ｔｕｋｅｙ′ｓ的 ＨＳＤ

检验和ＫｒｕｓｋａｌＷａｌｌｉｓ的 Ｈ检验。

（８）功能预测。使用ＦＵＮＧｕｉｌｄ（ｖ１．０）
［１７］推

断ＯＴＵｓ的功能群。

２　结果与分析
２．１　水稻真菌ＯＴＵ水平及生物多样性分析

经数据处理，最终测定得到不同时期水稻样

本的ＯＴＵ数详见表１。一般情况下，如果序列之

间的相似性大于９８％就可以把它定义为一个

ＯＴＵ，每个ＯＴＵ对应于一个不同的序列，也就是

每个ＯＴＵ 对应于一个不同的真菌种。由此可

见，五常地区的水稻样本上真菌种类较多。从不

同阶段的ＯＴＵ具体数值看，储藏２ａ的稻谷真菌

种类最多，储藏１ａ的稻谷真菌种类最少，但是，

统计分析显示入库前、储藏１ａ、２ａ、３ａ的稻谷真

菌种类数量无显著性差异。

五常地区水稻样品在不同储藏阶段的Ａｌｐｈａ

多样性指数，Ｃｈａｏ１ 指数、Ａｃｅ指数、覆盖度、

Ｓｈａｎｎｏｎ指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ指数等指标计算结果详

见表１。真菌丰富度方面（用 Ｃｈａｏ１和 Ａｃｅ表

示），Ｃｈａｏ１和 Ａｃｅ结果完全一致，入库前、储藏

１ａ、２ａ、３ａ的稻谷样本真菌丰富度之间均无显

著性差异。真菌多样性方面 （用 Ｓｈａｎｎｏｎ 和

Ｓｉｍｐｓｏｎ指数表示），Ｓｈａｎｎｏｎ和Ｓｉｍｐｏｎ指数均

为储藏３ａ的稻谷数值最大，表明储藏３ａ的水稻

样本真菌多样性最高，这４个阶段之间从统计结

果看差异并未达到极显著。从覆盖度方面看，样

品入库前为９９．８％，入库后均达到９９．９％，表明

测序几乎覆盖全部真菌物种。

表１　五常地区稻谷样品不同仓储阶段真菌群落多样性信息

犜犪犫犾犲１　犉狌狀犵犪犾犮狅犿犿狌狀犻狋狔犱犻狏犲狉狊犻狋狔犻狀犳狅狉犿犪狋犻狅狀狅犳狉犻犮犲狊犪犿狆犾犲狊犪狋犱犻犳犳犲狉犲狀狋狊狋狅狉犪犵犲狊狋犪犵犲狊犻狀

犠狌犮犺犪狀犵犪狉犲犪

仓储阶段

Ｓｔｏｒａｇｅｓｔａｇｅｓ
ＯＴＵ

Ｃｈａｏ１指数

Ｃｈａｏ１ｉｎｄｅｘ

Ａｃｅ指数

Ａｃｅｉｎｄｅｘ

覆盖度

Ｃｏｖｅｒａｇｅ／％

Ｓｈａｎｎｏｎ指数

Ｓｈａｎｎｏｎｉｎｄｅｘ

Ｓｉｍｐｓｏｎ指数

Ｓｉｍｐｓｏｎｉｎｄｅｘ

入库前 ４２７±１０４ａ ６１２．２±１３０．２ａ ６０７．８±１３０．０ａ ９９．８±０．０ａ ３．２７±０．５５ａ ０．７４±０．０７ａ

储藏１ａ ３９８±６８ａ ４７２．１±６９．２ａ ４８０．９±６４．８ａ ９９．９±０．０ｂ ４．４１±０．９４ａｂ ０．８９±０．０６ｂｃ

储藏２ａ ４９５±８３ａ ５９８．９±５２．８ａ ５８０．５±９６．８ａ ９９．９±０．０ｂ ３．４７±０．３５ａ ０．８１±０．０３ａｂ

储藏３ａ ４０５±４７ａ ４７３．２±４５．０ａ ４５４．２±４１．４ａ ９９．９±０．０ｂ ５．０２±０．３９ｂ ０．９２±０．０２ｃ

　　注：同列不同小写字母代表差异显著（犘＜０．０５）。

Ｎｏｔｅ：Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｌｏｗｅｒｃａｓｅｓｉｎｔｈｅｓａｍｅｌｉｎｅｉｎｄｉｃａｔｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ（犘＜０．０５）．

２．２　物种组成分析及演替规律

物种组成分析反映样品在不同分类学水平上

的群落结构。由表２可知，五常地区水稻真菌在

门目属种水平的群落结构和分类比较的相对丰度

结果。

２．２．１　门水平　对于入库前稻谷的田间真菌构

８８
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成，相 对 丰 度 占 绝 对 优 势 的 菌 门 为 子 囊 菌

门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）占９４．４％，担子菌门（Ｂａｓｉｄｉｏ

ｍｙｃｏｔａ）相对含量很低，仅占５．３％（表２）。储藏

１ａ，稻谷真菌门构成为子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）占

７７．７％，担子菌门（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）相对含量增

加，占 １９．５％，有 花 植 物 门 （Ａｎｔｈｏｐｈｙｔａ）占

２．０％。储藏 ２ａ，稻谷真菌门构成为子囊菌

门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）占９３．３％，担子菌门（Ｂａｓｉｄｉｏ

ｍｙｃｏｔａ）相对含量占６．１％，有花植物门（Ａｎｔｈｏ

ｐｈｙｔａ）占０．２％。储藏３ａ，稻谷真菌门构成为子

囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）占８２．１％，担子菌门（Ｂａ

ｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）相 对 含 量 占 １４．２％，有 花 植 物

门（Ａｎｔｈｏｐｈｙｔａ）占２．４％。总体来看，经过粮库

储藏，稻 谷 真 菌 群 落 构 成 增 加 了 有 花 植 物

门（Ａｎｔｈｏｐｈｙｔａ），但相对丰度有波动，这可能与

储藏条件和取样部位等有较大关系。

表２　五常地区水稻不同储藏阶段的真菌在门、目、属、种水平的群落结构和相对丰度

犜犪犫犾犲２　犆狅犿犿狌狀犻狋狔狊狋狉狌犮狋狌狉犲犪狀犱狉犲犾犪狋犻狏犲犪犫狌狀犱犪狀犮犲狅犳犳狌狀犵犻犪狋狆犺狔犾狌犿，狅狉犱犲狉，犵犲狀狌狊犪狀犱狊狆犲犮犻犲狊

犾犲狏犲犾犻狀狉犻犮犲犳狉狅犿犠狌犮犺犪狀犵狉犲犵犻狅狀犪狋犱犻犳犳犲狉犲狀狋狊狋狅狉犪犵犲狊狋犪犵犲狊

储藏阶段

Ｓｔｏｒａｇｅ

ｓｔａｇｅｓ

门

Ｐｈｙｌｕｍ

比例

Ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ／

％

目

Ｏｒｄｅｒ

比例

Ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ／

％

属

Ｇｅｎｕｓ

比例

Ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ／

％

种

Ｓｐｅｃｉｅｓ

比例

Ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ／

％

入库前 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ ９４．４ Ｃａｐｎｏｄｉａｌｅｓ ４７．２ 犆犾犪犱狅狊狆狅狉犻狌犿 ４５．８ 犈狆犻犮狅犮犮狌犿狀犻犵狉狌犿 ９．２

Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ ５．３ Ｐｌｅｏｓｐｏｒａｌｅｓ ２３．９ 犃犾狋犲狉狀犪狉犻犪 １１．９ 犌犾犻狅犮犾犪犱犻狌犿犮犻犫狅狋犻犻 １．７

Ｈｙｐｏｃｒｅａｌｅｓ １４．４ 犈狆犻犮狅犮犮狌犿 ９．７ 犌犻犫犫犲狉犲犾犾犪狕犲犪犲 １．２

Ｔｒｉｃｈｏｓｐｈａｅｒｉａｌｅｓ ４．８ 犌犻犫犫犲狉犲犾犾犪 ３．２ 犉狌狊犪狉犻狌犿狆狉狅犾犻犳犲狉犪狋狌犿 １．１

Ｔｒｅｍｅｌｌａｌｅｓ ３．７ 犘犪狆犻犾犻狅狋狉犲犿犪 １．３ 犌犻犫犫犲狉犲犾犾犪犻狀狋狉犻犮犪狀狊 １．０

Ｅｕｒｏｔｉａｌｅｓ １．１ 犉狌狊犪狉犻狌犿 １．２ 犌犻犫犫犲狉犲犾犾犪犳狌犼犻犽狌狉狅犻 ０．９

犆狉狔狆狋狅犮狅犮犮狌狊 ０．７ 犛犮犺犲犳犳犲狉狊狅犿狔犮犲狊狊犺犲犺犪狋犪犲 ０．６

犛犪犻狋狅狕狔犿犪 ０．３ 犖犲狅狊狌犾犮犪狋犻狊狆狅狉犪狊狋狉犲犾犻狋狕犻犪犲 ０．１

储藏１ａ Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ ７７．７ Ｐｌｅｏｓｐｏｒａｌｅｓ ３４．４ 犃犾犳犪狉犻犪 ４．７ 犝狊狋犻犾犪犵犻狀狅犻犱犲犪狏犻狉犲狀狊 ３．１

Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ １９．５ Ｃａｐｎｏｄｉａｌｅｓ １７．９ 犛犲狋狅狆犺狅犿犪 ４．５ 犘狔狉犲狀狅犮犺犪犲狋狅狆狊犻狊犾犲狆狋狅狊狆狅狉犪 ２．０

Ａｎｔｈｏｐｈｙｔａ ２．０ Ｈｙｐｏｃｒｅａｌｅｓ １５．７ 犃狊狆犲狉犵犻犾犾狌狊 ３．９ 犅狉犪狊狊犻犮犪犮犪狉犻狀犪狋犪 １．３

Ｔｒｅｍｅｌｌａｌｅｓ ６．６ 犝狊狋犻犾犪犵犻狀狅犻犱犲犪 ３．１ 犃狊狆犲狉犵犻犾犾狌狊狆犲狀犻犮犻犾犾犻狅犻犱犲狊 １．１

Ｅｕｒｏｔｉａｌｅｓ ４．３ 犛犪狉狅犮犾犪犱犻狌犿 １．０ 犛犪狉狅犮犾犪犱犻狌犿狊狋狉犻犮狋狌犿 ０．９

Ｔｒｉｃｈｏｓｐｈａｅｒｉａｌｅｓ ０．８ 犃犾狋犲狉狀犪狉犻犪 ０．９ 犖犻犵狉狅狊狆狅狉犪狅狉狔狕犪犲 ０．８

Ｗａｌｌｅｍｉａｌｅｓ ０．５ 犖犻犵狉狅狊狆狅狉犪 ０．８ 犠犪犾犾犲犿犻犪犮犪狀犪犱犲狀狊犻狊 ０．５

犠犪犾犾犲犿犻犪 ０．５ 犎犪狀狀犪犲犾犾犪狊犻狀犲狀狊犻狊 ０．１

储藏２ａ Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ ９３．３ Ｅｕｒｏｔｉａｌｅｓ ５６．１ 犃狊狆犲狉犵犻犾犾狌狊 ５３．７ 犃狊狆犲狉犵犻犾犾狌狊狆犲狀犻犮犻犾犾犻狅犻犱犲狊 ２２．８

Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ ６．１ Ｃａｐｎｏｄｉａｌｅｓ １９．５ 犠犪犾犾犲犿犻犪 ３．８ 犠犪犾犾犲犿犻犪犮犪狀犪犱犲狀狊犻狊 ３．６

Ａｎｔｈｏｐｈｙｔａ ０．２ Ｐｌｅｏｓｐｏｒａｌｅｓ ８．２ Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ １．８ 犛犪狉狅犮犾犪犱犻狌犿狊狋狉犻犮狋狌犿 ０．９

Ｈｙｐｏｃｒｅａｌｅｓ ６．５ 犛犪狉狅犮犾犪犱犻狌犿 １．３ 犖犻犵狉狅狊狆狅狉犪狅狉狔狕犪犲 ０．９

Ｗａｌｌｅｍｉａｌｅｓ ３．８ 犖犻犵狉狅狊狆狅狉犪 ０．９ 犝狊狋犻犾犪犵犻狀狅犻犱犲犪狏犻狉犲狀狊 ０．７

Ｔｒｅｍｅｌｌａｌｅｓ １．６ 犝狊狋犻犾犪犵犻狀狅犻犱犲犪 ０．７ 犘狔狉犲狀狅犮犺犪犲狋狅狆狊犻狊犾犲狆狋狅狊狆狅狉犪 ０．３

Ｔｒｉｃｈｏｓｐｈａｅｒｉａｌｅｓ ０．９ 犃犾犳犪狉犻犪 ０．４ 犎犪狀狀犪犲犾犾犪狊犻狀犲狀狊犻狊 ０．３

犛犲狋狅狆犺狅犿犪 ０．１

储藏３ａ Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ ８２．１ Ｅｕｒｏｔｉａｌｅｓ ２５．６ 犃狊狆犲狉犵犻犾犾狌狊 ２４．７ 犃狊狆犲狉犵犻犾犾狌狊狆犲狀犻犮犻犾犾犻狅犻犱犲狊 １４．３

Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ １４．２ Ｃａｐｎｏｄｉａｌｅｓ ２０．１ 犠犪犾犾犲犿犻犪 ７．４ 犠犪犾犾犲犿犻犪犮犪狀犪犱犲狀狊犻狊 ６．８

Ａｎｔｈｏｐｈｙｔａ ２．４ Ｈｙｐｏｃｒｅａｌｅｓ １７．４ 犛犪狉狅犮犾犪犱犻狌犿 ４．３ 犛犪狉狅犮犾犪犱犻狌犿狊狋狉犻犮狋狌犿 ２．７

Ｐｌｅｏｓｐｏｒａｌｅｓ １３．４ 犃犾狋犲狉狀犪狉犻犪 ３．５ 犖犻犵狉狅狊狆狅狉犪狅狉狔狕犪犲 ２．３

Ｗａｌｌｅｍｉａｌｅｓ ７．１ 犖犻犵狉狅狊狆狅狉犪 ２．３ 犅狉犪狊狊犻犮犪犮犪狉犻狀犪狋犪 １．８

Ｔｒｅｍｅｌｌａｌｅｓ ４．４ 犝狊狋犻犾犪犵犻狀狅犻犱犲犪 ０．５ 犎犪狀狀犪犲犾犾犪狊犻狀犲狀狊犻狊 １．４

Ｔｒｉｃｈｏｓｐｈａｅｒｉａｌｅｓ ２．３ 犃犾犳犪狉犻犪 ０．３ 犘狔狉犲狀狅犮犺犪犲狋狅狆狊犻狊犾犲狆狋狅狊狆狅狉犪 ０．８

犛犲狋狅狆犺狅犿犪 ０．２ 犝狊狋犻犾犪犵犻狀狅犻犱犲犪狏犻狉犲狀狊 ０．５

９８
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２．２．２　目水平　对于入库前的稻谷田间真菌构

成，相对丰度占优势的菌目为煤炱目（Ｃａｐｎｏｄｉａ

ｌｅｓ）占 ４７．２％、格孢腔菌目 （Ｐｌｅｏｓｐｏｒａｌｅｓ）占

２３．９％、肉座菌目（Ｈｙｐｏｃｒｅａｌｅｓ）占１４．４％，而假

毛球壳目 （Ｔｒｉｃｈｏｓｐｈａｅｒｉａｌｅｓ）占 ４．８％、银耳

目（Ｔｒｅｍｅｌｌａｌｅｓ）占３．７％、散囊菌目（Ｅｕｒｏｔｉａｌｅｓ）

仅占１．１％。储藏１ａ，稻谷真菌构成为格孢腔菌

目（Ｐｌｅｏｓｐｏｒａｌｅｓ）占３４．４％、煤炱目（Ｃａｐｎｏｄｉａ

ｌｅｓ）占 １７．９％、肉 座 菌 目 （Ｈｙｐｏｃｒｅａｌｅｓ）占

１５．７％，银耳目（Ｔｒｅｍｅｌｌａｌｅｓ）占６．６％、散囊菌

目（Ｅｕｒｏｔｉａｌｅｓ）仅占４．３％，而假毛球壳目（Ｔｒｉ

ｃｈｏｓｐｈａｅｒｉａｌｅｓ）占０．８％，节担菌目（Ｗａｌｌｅｍｉａｌｅｓ）

占０．５。储藏２ａ，稻谷真菌目构成为散囊菌

目（Ｅｕｒｏｔｉａｌｅｓ）占５６．１％，煤炱目（Ｃａｐｎｏｄｉａｌｅｓ）

占１９．５％、格孢腔菌目（Ｐｌｅｏｓｐｏｒａｌｅｓ）占８．２％、

肉座 菌 目 （Ｈｙｐｏｃｒｅａｌｅｓ）占 ６．５％，节 担 菌

目（Ｗａｌｌｅｍｉａｌｅｓ）占３．８％，银耳目占１．６％，假毛

球壳目占０．９％。储藏３ａ，稻谷真菌目构成为散

囊菌目（Ｅｕｒｏｔｉａｌｅｓ）占２５．６％，煤炱目（Ｃａｐｎｏｄｉａ

ｌｅｓ）占 ２０．１％、肉 座 菌 目 （Ｈｙｐｏｃｒｅａｌｅｓ）占

１７．４％，格孢腔菌目（Ｐｌｅｏｓｐｏｒａｌｅｓ）占１３．４％、节

担菌目（Ｗａｌｌｅｍｉａｌｅｓ）占７．１％，银耳目占４．４％，

假毛球壳目占２．３％。通过仓储，稻谷真菌构成

优势菌目逐渐由煤炱目（Ｃａｐｎｏｄｉａｌｅｓ）转变为散

囊菌目（Ｅｕｒｏｔｉａｌｅｓ）。

２．２．３　属水平　对于入库前的稻谷田间真菌构

成，相对丰度占优势的菌属为枝孢属（犆犾犪犱狅狊狆狅

狉犻狌犿）占 ４５．８％，链 格 孢 属 （犃犾狋犲狉狀犪狉犻犪）占

１１．９％，附球菌属（犈狆犻犮狅犮犮狌犿）占９．７％，赤霉菌

属（犌犻犫犫犲狉犲犾犾犪）占３．２％，其余鉴定出的真菌属含

量均较低。储藏１ａ，受数据库内已完成测序的真

菌基因组数据限制，在属水平上未能分类的真菌

占绝大部分，而鉴定到属水平的真菌只占小部分。

稻谷真菌属构成为犃犾犳犪狉犻犪占４．７％，犛犲狋狅狆犺狅犿犪

占４．５％，曲霉属（犃狊狆犲狉犵犻犾犾狌狊）占３．９％，绿核菌

属（犝狊狋犻犾犪犵犻狀狅犻犱犲犪）占３．１％，其余鉴定出的真菌

属含量均较低。储藏２ａ，稻谷真菌属构成为曲霉

属（犃狊狆犲狉犵犻犾犾狌狊）占５３．７％，节担菌属（犠犪犾犾犲犿犻犪）

占３．８％，链格孢属（犃犾狋犲狉狀犪狉犻犪）占１．８％，其余鉴

定出的真菌属含量均较低。储藏３ａ，稻谷真菌属

构成为曲霉属（犃狊狆犲狉犵犻犾犾狌狊）占２４．７％，节担菌

属（犠犪犾犾犲犿犻犪）占７．４％，链格孢霉属（犃犾狋犲狉狀犪狉犻犪）

占１．８％，帚枝霉属（犛犪狉狅犮犾犪犱犻狌犿）４．３％，链格孢

霉属（犃犾狋犲狉狀犪狉犻犪）占３．５％。可见，经过仓储后稻

谷真菌属构成由入库前的枝孢菌（犆犾犪犱狅狊狆狅狉犻

狌犿）占优势转化为曲霉属（犃狊狆犲狉犵犻犾犾狌狊）占优势。

２．２．４　种水平　对于入库前的稻谷田间真菌构

成，相对丰度占优势的菌种为黑附球菌（犈狆犻犮狅犮

犮狌犿狀犻犵狉狌犿）占９．２％，玉米赤霉菌（犌犻犫犫犲狉犲犾犾犪

狕犲犪犲）占１．２％，层出镰刀菌（犉狌狊犪狉犻狌犿狆狉狅犾犻犳

犲狉犪狋狌犿）占１．１％，犌犾犻狅犮犾犪犱犻狌犿犮犻犫狅狋犻犻占１．７％，

其余鉴定出的真菌种含量均较低。储藏１ａ，稻谷

真菌种构成为稻绿核菌（犝狊狋犻犾犪犵犻狀狅犻犱犲犪狏犻狉犲狀狊）

占３．１％，犘狔狉犲狀狅犮犺犪犲狋狅狆狊犻狊＿犾犲狆狋狅狊狆狅狉犪占２．０％，犅狉犪狊

狊犻犮犪犮犪狉犻狀犪狋犪 占 １．３％，帚状曲 霉（犃狊狆犲狉犵犻犾犾狌狊

狆犲狀犻犮犻犾犾犻狅犻犱犲狊）占１．１％，其余鉴定出的真菌种含

量均较低。储藏２ａ，稻谷真菌种构成为帚状曲

霉（犃狊狆犲狉犵犻犾犾狌狊狆犲狀犻犮犻犾犾犻狅犻犱犲狊）占２２．８％，犠犪犾犾

犲犿犻犪＿犮犪狀犪犱犲狀狊犻狊占３．６％，其余鉴定出的真菌种

含量均较低。储藏３ａ，稻谷真菌种构成为帚状曲

霉（犃狊狆犲狉犵犻犾犾狌狊狆犲狀犻犮犻犾犾犻狅犻犱犲狊）占１４．３％，犠犪犾犾

犲犿犻犪 ＿犮犪狀犪犱犲狀狊犻狊 占 ６．８％。 紧 密 帚 枝

霉（犛犪狉狅犮犾犪犱犻狌犿狊狋狉犻犮狋狌犿）占２．７％，菌稻黑孢

霉（犖犻犵狉狅狊狆狅狉犪狅狉狔狕犪犲）占２．３％，犅狉犪狊狊犻犮犪犮犪狉犻

狀犪狋犪占１．８％，其余鉴定出的真菌种含量均较低。

经过仓储后，稻谷真菌种构成由入库前的黑附球

菌（犈狆犻犮狅犮犮狌犿狀犻犵狉狌犿）占优势逐渐转化为帚状

曲霉（犃狊狆犲狉犵犻犾犾狌狊狆犲狀犻犮犻犾犾犻狅犻犱犲狊）占优势。

在鉴定出的上述真菌中，有一些是可以产生

毒素的，如玉米赤霉菌（犌犻犫犫犲狉犲犾犾犪狕犲犪犲），是禾谷

镰刀菌（犉狌狊犪狉犻狌犿犵狉犪犿犻狀犲犪狉狌犿）的子囊阶段，禾

谷镰刀菌是赤霉病的主要病原菌，主要引起小麦、

大麦和元麦的赤霉病，也可以感染玉米和水稻等，

能产生脱氧雪腐镰刀菌烯醇（Ｄｅｏｘｙｎｉｖａｌｅｎｏｌ，简

称ＤＯＮ）、玉米赤霉烯酮（ＺＥＮ）和Ｔ２毒素（Ｔ２

ｔｏｘｉｎ）等
［１８］。层出镰刀菌（犉狌狊犪狉犻狌犿狆狉狅犾犻犳犲狉犪

狋狌犿）等镰刀菌在适宜的温度和湿度条件下可产

生伏 马 毒 素 （又 称 烟 曲 霉 毒 素，Ｆｕｍｏｎｉｓｉｎ，

ＦＢ）
［１９２１］。错综赤霉（犌犻犫犫犲狉犲犾犾犪犻狀狋狉犻犮犪狀狊）是木

贼镰刀菌（犉狌狊犪狉犻狌犿犲狇狌犻狊犲狋犻）的子囊阶段，广泛

分布于许多植物的根、茎基、果实、种子中，可造成

植物枯萎病及根腐，能产生单端孢霉烯（Ｔｒｉｃｈｏ

ｔｈｅｃｅｎｅｓ）类毒素、如 Ｔ２毒素，脱氧雪腐镰刀菌

烯醇 （Ｄｅｏｘｙｎｉｖａｌｅｎｏｌ，ＤＯＮ），雪 腐 镰 刀 菌 烯

醇（Ｎｉｖａｌｅｎｏｌ，ＮＩＶ）和 二 醋 酸  草 镰 刀 菌 烯

醇（Ｄｉａｃｅｔｏｘｙｓｃｉｒｐｅｎｏｌ，ＤＡＳ）、玉 米 赤 霉 烯

酮（Ｚｅａｒａｌｅｎｏｎｅ，ＺＥＮ）、新 茄 病 镰 刀 菌 烯

醇（Ｎｅｏｓｏｌａｎｉｏｌ）和丁烯酸内酯 （Ｂｕｔｅｎｏｉｄｅ）等

毒素［２２２３］。

０９



１２期 　　杨焕春等：黑龙江省粳稻田间与储藏真菌群落演替规律研究　　　　

３　结论
田间真菌对水稻收获后的储藏具有较大影

响，明确稻米田间真菌群落结构对调控储藏条件、

抑制真菌繁殖及产生毒素具有一定指导意义。从

黑龙江省五常地区采集的３个水稻品种稻花香样

本，其田间真菌、储藏３ａ期间储藏真菌群落构成

有显著变化。从优势菌构成来看，稻谷入库前田

间真菌群落构成为子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）占绝

对优势（９４．４％）；煤炱目（Ｃａｐｎｏｄｉａｌｅｓ，４７．２％）、格

孢腔 菌 目 （Ｐｌｅｏｓｐｏｒａｌｅｓ，２３．９％）和 肉 座 菌

目（Ｈｙｐｏｃｒｅａｌｅｓ，１４．４％）为 优 势 目；枝 孢

菌（犆犾犪犱狅狊狆狅狉犻狌犿，４５．８％）和链格孢属（犃犾狋犲狉狀犪

狉犻犪，１１．９％）为优势属；黑附球菌（犈狆犻犮狅犮犮狌犿狀犻犵

狉狌犿，９．２％）为优势种。入库储藏３ａ后，这些稻

谷储藏真菌群落构成演化为子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙ

ｃｏｔａ）仍占绝对优势，但比重由９４．４％下降为

８２．１％；散囊菌目（Ｅｕｒｏｔｉａｌｅｓ，２５．６％）和煤炱

目（Ｃａｐｎｏｄｉａｌｅｓ，２０．１％）为 优 势 目；曲 霉

属（犃狊狆犲狉犵犻犾犾狌狊，２４．７％）和节担菌属（犠犪犾犾犲犿犻犪，

７．４％）为优势属；帚状曲霉（犃狊狆犲狉犵犻犾犾狌狊狆犲狀犻犮犻犾

犾犻狅犻犱犲狊，１４．３％）为优势种。其中某些植物病原菌

可能会在适宜的条件下产生真菌毒素，对稻谷质

量安全构成潜在风险。因此，有必要加强稻谷储

藏管理及例行监测，防止真菌繁殖，避免稻谷质量

下降及真菌毒素的产生。
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［１５］　ＷａｎｇＱ，ＧａｒｒｉｔｙＧ Ｍ，ＴｉｅｄｊｅＪＭ，ｅｔａｌ．ＮａｉｖｅＢａｙｅｓｉａｎ

ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒｆｏｒｒａｐｉｄａｓｓｉｇｎｍｅｎｔｏｆｒＲＮＡｓｅｑｕｅｎｃｅｓｉｎｔｏｔｈｅ

ｎｅｗｂａｃｔｅｒｉａｌｔａｘｏｎｏｍｙ［Ｊ］．ＡｐｐｌｉｅｄａｎｄＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ

Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２００７，７３（１６）：５２６１５２６７．

［１６］　ＫｌｊａｌｇＵ，ＬａｒｓｓｏｎＫ Ｈ，ＡｂａｒｅｎｋｏｖＫ，ｅｔａｌ．ＵＮＩＴＥ：Ａ

ｄａｔａｂａｓｅｐｒｏｖｉｄｉｎｇｗｅｂｂａｓｅｄｍｅｔｈｏｄｓｆｏｒｔｈｅｍｏｌｅｃｕｌａｒｉ

ｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｅｃｔｏｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌｆｕｎｇｉ［Ｊ］．ＮｅｗＰｈｙｔｏｌｏ

ｇｉｓｔ，２００５，１６６（３）：１０６３１０６８．

［１７］　ＮｇｕｙｅｎＮＨ，ＳｏｎｇＺＷ，ＢａｔｅｓＳＴ，ｅｔａｌ．ＦＵＮＧｕｉｌｄ：Ａｎ

ｏｐｅｎａｎｎｏｔａｔｉｏｎｔｏｏｌｆｏｒｐａｒｓｉｎｇｆｕｎｇａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙｄａｔａ

ｓｅｔｓｂｙｅｃｏｌｏｇｉｃａｌｇｕｉｌｄ［Ｊ］．ＦｕｎｇａｌＥｃｏｌｏｇｙ，２０１６，２０：

２４１２４８．

［１８］　ＤｅｓｊａｒｄｉｎｓＡＥ，ＰｒｏｃｔｏｒＲＨ．Ｍｏｌｅｃｕｌａｒｂｉｏｌｏｇｙｏｆ犉狌狊犪狉犻

狌犿ｍｙｃｏｔｏｘｉｎｓ［Ｊ］．ＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＪｏｕｒｎａｌｏｆＦｏｏｄＭｉｃｒｏｂｉ

ｏｌｏｇｙ，２００７，１１９：４７５０．

［１９］　ＭａｇｏｈａＨ，ＫｉｍａｎｙａＭ，ＤｅＭＢ，ｅｔａｌ．Ｒｉｓｋｏｆｄｉｅｔａｒｙｅｘ

ｐｏｓｕｒｅｔｏａｆｌａｔｏｘｉｎｓａｎｄｆｕｍｏｎｉｓｉｎｓｉｎｉｎｆａｎｔｓｌｅｓｓｔｈａｎ６

ｍｏｎｔｈｓｏｆａｇｅｉｎＲｏｍｂｏ，ＮｏｒｔｈｅｒｎＴａｎｚａｎｉａ［Ｊ］．Ｍａｔｅｒｎａｌ

＆ＣｈｉｌｄＮｕｔｒｉｔｉｏｎ，２０１６，１２（３）：５１６５２７．

［２０］　Ｍａｔｉｃ
＇
Ｓ，ＳｐａｄａｒｏＤ，ＰｒｅｌｌｅＡ，ｅｔａｌ．Ｌｉｇｈｔａｆｆｅｃｔｓｆｕｍｏｎｉｓｉｎ

ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎｉｎｓｔｒａｉｎｓｏｆ犉狌狊犪狉犻狌犿犳狌犼犻犽狌狉狅犻，犉狌狊犪狉犻狌犿

狆狉狅犾犻犳犲狉犪狋狌犿，ａｎｄ犉狌狊犪狉犻狌犿狏犲狉狋犻犮犻犾犾犻狅犻犱犲狊ｉｓｏｌａｔｅｄｆｒｏｍ

ｒｉｃｅ［Ｊ］．ＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＪｏｕｒｎａｌｏｆＦｏｏｄＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２０１３，

１６６（３）：５１５５２３．

［２１］　ＤｅｓｊａｒｄｉｎｓＡＥ，ＭａｎｈａｎａｄｈａｒＨ Ｋ，ＰｌａｔｔｎｅｒＲＤ，ｅｔａｌ．

犉狌狊犪狉犻狌犿ｓｐｅｃｉｅｓｆｒｏｍ Ｎｅｐａｌｅｓｅｒｉｃｅａｎｄｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎｏｆ

ｍｙｃｏｔｏｘｉｎｓａｎｄｇｉｂｂｅｒｅｌｌｉｃａｃｉｄｂｙｓｅｌｅｃｔｅｄｓｐｅｃｉｅｓ［Ｊ］．Ａｐ

ｐｌｉｅｄａｎｄＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２０００，６６：１０２０１０２５．

１９
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［２２］　ＫｏｓｉａｋＥＢ，ＨｏｌｓｔＪｅｎｓｅｎＡ，ＲｕｎｄｂｅｒｇｅｔＴ，ｅｔａｌ．Ｍｏｒｐｈｏ

ｌｏｇｉｃａｌ，ｃｈｅｍｉｃａｌａｎｄｍｏｌｅｃｕｌａｒｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎｏｆ犉狌狊犪狉犻狌犿

ｅｑｕｉｓｅｔｉｉｓｏｌａｔｅｄｆｒｏｍＮｏｒｗｅｇｉａｎｃｅｒｅａｌｓ［Ｊ］．Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ

ＪｏｕｒｎａｌｏｆＦｏｏｄＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，２００５，９９：１９５２０６．

［２３］　ＬｅｓｌｉｅＪＦ，ＳｕｍｍｅｒａｌｌＢＡ，ＢｕｌｌｏｃｋＳ．Ｔｈｅ犉狌狊犪狉犻狌犿Ｌａｂｏ

ｒａｔｏｒｙＭａｎｕａｌ［Ｍ］．Ｉｏｗａ，ＵＳＡ：ＢｌａｃｋｗｅｌｌＰｕｂＰｒｏｆｅｓｓｉｏｎ

ａｌ，２００６．

犛狋狌犱狔狅狀犉犻犲犾犱犪狀犱犛狋狅狉犪犵犲犉狌狀犵犪犾犆狅犿犿狌狀犻狋狔犇犻狏犲狉狊犻狋狔

犻狀犑犪狆狅狀犻犮犪犚犻犮犲狅犳犎犲犻犾狅狀犵犼犻犪狀犵犘狉狅狏犻狀犮犲

犢犃犖犌犎狌犪狀犮犺狌狀１，犔犐犢狅狀犵
１，犛犎犃犖犎狅狀犵

２，犔犐犔犻犾犻２，犔犃犖犑犻狀犵
２，犣犎犃犗犔犻狀２，犛犝犖犡犻犪狀犵犱狅狀犵

２

（１．ＡｎｓｈｕｎＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，Ａｎｓｈｕｎ５６１０００，Ｃｈｉｎａ；２．ＱｕａｌｉｔｙａｎｄＳａｆｅｔｙＩｎｓｔｉｔｕｔｅｏｆＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＰｒｏｄｕｃｔｓ，Ｈｅｉ

ｌｏｎｇｊｉａｎｇＡｃａｄｅｍｙｏｆＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＳｃｉｅｎｃｅｓ，Ｈａｒｂｉｎ１５００８６，Ｃｈｉｎａ）

犃犫狊狋狉犪犮狋：ＩｎｏｒｄｅｒｔｏｐｒｏｍｏｔｅｒｅａｓｏｎａｂｌｅｓｔｏｒａｇｅａｎｄｑｕａｌｉｔｙｓａｆｅｔｙｏｆｐａｄｄｙｒｉｃｅｉｎＨｅｉｌｏｎｇｊｉａｎｇＰｒｏｖｉｎｃｅ，ｔｈｒｅｅ

ｆｒｅｓｈｌｙｈａｒｖｅｓｔｅｄｒｉｃｅｓａｍｐｌｅｓｗｅｒｅｃｏｌｌｅｃｔｅｄｉｎ２０１６ａｎｄｓｔｏｒｅｄｆｏｒ１，２，ａｎｄ３ｙｅａｒｓ，ｔｈｅｎａｎａｌｙｚｅｄｔｈｒｏｕｇｈ

ｈｉｇｈｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｏｆＩｌｌｕｍｉｎａＨｉｓｅｑｔｏｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｅｔｈｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｏｆｓｔｏｒａｇｅｆｕｎｇａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙ．

ＴｈｅｓｅｒｉｃｅｓａｍｐｌｅｓｗｅｒｅｃｏｎｄｕｃｔｅｄｈｉｇｈｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｏｆＩＴＳｒｅｇｉｏｎ，ｓｐｅｃｉｅｓｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ，ａｂｕｎｄａｎｃｅ，

ａｌｐｈａｄｉｖｅｒｓｉｔｙ，ａｎｄｃｏｍｍｕｎｉｔｙｓｔｒｕｃｔｕｒｅｗｅｒｅａｌｓｏａｎａｌｙｚｅｄ．Ｔｈｅｒｅｓｕｌｔｓｉｎｄｉｃａｔｅｄｔｈａｔｔｈｒｏｕｇｈｔｈｒｅｅｙｅａｒｓ

ｓｔｏｒａｇｅ，ｔｈｅｓｔｏｒａｇｅｆｕｎｇａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙｉｎｒｉｃｅｓａｍｐｌｅｓｃｈａｎｇｅｄｔｏａｓｆｏｌｌｏｗ：Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａｗａｓｓｔｉｌｌｔｈｅａｂｓｏｌｕｔｅ

ｐｒｅｄｏｍｉｎａｎｔｐｈｙｌｕｍ，ｈｏｗｅｖｅｒｔｈｅｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎｄｅｃｌｉｎｅｄｆｒｏｍ９４．４％ｔｏ８２．１％；Ｅｕｒｏｔｉａｌｅｓ（２５．６％）ａｎｄＣａｐｎｏ

ｄｉａｌｅｓ（２０．１％）ｗｅｒｅｔｈｅｐｒｅｄｏｍｉｎａｎｔｏｒｄｅｒ；犃狊狆犲狉犵犻犾犾狌狊（２４．７％）ａｎｄ犠犪犾犾犲犿犻犪（７．４％）ｗｅｒｅｔｈｅｐｒｅｄｏｍｉ

ｎａｎｔｇｅｎｕｓ；犃狊狆犲狉犵犻犾犾狌狊狆犲狀犻犮犻犾犾犻狅犻犱犲狊（１４．３％）ｗａｓｔｈｅｐｒｅｄｏｍｉｎａｎｔｓｐｅｃｉｅ．Ｆｕｎｇａｌｓｐｅｃｉｅｓｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｏｆｒｉｃｅ

ｓａｍｐｌｅｓｓｔｏｒｅｄｆｏｒｄｉｆｆｅｒｅｎｔｔｉｍｅｓｗｅｒｅａｂｕｎｄａｎｔａｎｄｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓｏｆｆｕｎｇａｌｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｓｔｒｕｃｔｕｒｅｅｘｉｓｔｅｄａｍｏｎｇ

ｔｈｅｓｅｒｉｃｅｓａｍｐｌｅｓ．

犓犲狔狑狅狉犱狊：犼犪狆狅狀犻犮犪ｒｉｃｅ；ｆｉｅｌｄｆｕｎｇｉ；ｃｏｍｍｕｎｉｔｙｓｔｒｕｃｔｕｒｅ；ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ；ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ

（上接第８５页）

犈犳犳犲犮狋狊狅犳犇狉狅狌犵犺狋犛狋狉犲狊狊狅狀犔犲犪犳犘狉狅狋犲犮狋犻狏犲

犈狀狕狔犿犲狊狅犳犉犻狏犲犜狉犲犲犛狆犲犮犻犲狊

犆犎犈犖犢犻犾犪狀１
，２，犣犎犃犗犠犲狀狕犺狅狀犵

３，犔犐犡犻狀犼犻犲
３，犠犃犖犌犡犻犪狀犵狆犻狀犵

３，犣犎犃犖犌犛犺犪４，犔犐犝犇狅狀犵犿犻狀犵
１

（１．ＳｏｕｔｈＣｈｉｎａＢｏｔａｎｉｃａｌＧａｒｄｅｎ，ＣｈｉｎｅｓｅＡｃａｄｅｍｙｏｆＳｃｉｅｎｃｅｓ，Ｇｕａｎｇｚｈｏｕ５１０６５０，Ｃｈｉｎａ；２．ＣｏｌｌｅｇｅｏｆＬｉｆｅ

Ｓｃｉｅｎｃｅｓ，ＧｕｉｚｈｏｕＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，Ｇｕｉｙａｎｇ５５００２５，Ｃｈｉｎａ；３．ＴｈｅｈｉｇｈｗａｙｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔｃｏｍｐａｎｙｉｎＨｅｂｅｉｑｕｇａｎｇ，

Ｄｉｎｇｚｈｏｕ０７３０００，Ｃｈｉｎａ；４．Ｈｕｉｚｈｏｕｉｎｓｔｉｔｕｔｅｏｆｆｏｒｅｓｔｒｙｓｃｉｅｎｃｅ，Ｈｕｉｚｈｏｕ５１６０００，Ｃｈｉｎａ）

犃犫狊狋狉犪犮狋：Ｕｎｄｅｒｔｈｅｂａｃｋｇｒｏｕｎｄｏｆｇｌｏｂａｌｗａｒｍｉｎｇａｎｄｆｒｅｓｈｗａｔｅｒｓｈｏｒｔａｇｅ，ｔｈｅｄｒｏｕｇｈｔｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｉｓａｐｒｉｍａ

ｒｙｃｏｎｓｉｄｅｒａｔｉｏｎｆｏｒｐｉｃｋｉｎｇｐｌａｎｔｓｆｏｒｐｕｂｌｉｃｇｒｅｅｎｓｐａｃｅａｎｄｒｏａｄｇｒｅｅｎｉｎｇ．Ｉｎｔｈｉｓａｒｔｉｃｌｅ，ｗｅｓｅｌｅｃｔｅｄｐｏｔｅｎ

ｔｉａｌｌｙｄｒｏｕｇｈｔｔｏｌｅｒａｎｔ犛犪犾犻狓犿犪狋狊狌犱犪狀犪，犝犾犿狌狊狆狌犿犻犾犪，犕犲犾犻犪犪狕犲犱犪狉犪犮犺，犜狉犻犪犱犻犮犪狊犲犫犻犳犲狉犪，ａｎｄ犘狅狆狌犾狌狊

狋狅犿犲狀狋狅狊犪ｆｏｒｏｕｒｄｒｏｕｇｈｔｓｔｒｅｓｓｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔｓ，ａｎｄｍｅａｓｕｒｅｄｆｏｕｒｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌｉｎｄｉｃｅｓｏｆｌｅａｆ，ｉｎｃｌｕｄｉｎｇｍａｌｏｎ

ｄｉａｌｄｅｈｙｄｅ（ＭＤＡ），ｓｕｐｅｒｏｘｉｄｅｄｉｓｍｕｔａｓｅ（ＳＯＤ），ｐｅｒｏｘｉｄａｓｅ（ＰＯＤ），ａｎｄｃａｔａｌａｓｅ（ＣＡＴ）．Ｔｈｅｎｗｅｄｉｓ

ｃｕｓｓｅｄ，ｂａｓｅｄｏｎｒｅｓｐｏｎｓｅｏｆｌｅａｆｐｒｏｔｅｃｔｉｖｅｅｎｚｙｍｅｓｙｓｔｅｍｔｏｄｒｏｕｇｈｔｓｔｒｅｓｓｏｆｔｈｅｓｅｔｒｅｅｓｐｅｃｉｅｓ，ａｎｄｅｖａｌｕａ

ｔｅｄｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅｍｅｍｂｅｒｓｈｉｐｆｕｎｃｔｉｏｎｓ．Ｔｈｅｒｅｓｕｌｔｓｓｈｏｗｅｄｔｈａｔ犘狅狆狌犾狌狊狋狅犿犲狀狋狅狊犪 ｈａｄｔｈｅｓｔｒｏｎｇｅｓｔ
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