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三种土壤条件下紫茎泽兰根际的酶活性及细菌群落
状况
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摘要：紫茎泽兰被列为我国危害最严重的外侵植物，为探索其侵入机制，以四川省凉山州的 ３ 种主要土壤¾红壤、黄壤和紫色土

为研究对象，比较了根际和非根际土壤（距离根系约 ２０ ｃｍ）的酶活性及细菌群落。 结果表明，尽管土壤类型不同，根际酶活性

（过氧化氢酶、酸性磷酸酶、脲酶和蔗糖酶）及微生物量碳氮显著高于非根际，说明紫茎泽兰的根系生命活动促进根际微生物生

长繁殖，数量增加，活性增强，有益于土壤养分供应，促进紫茎泽兰生长，提高生存竞争优势。 在不同类型的土壤中，紫茎泽兰根

际细菌的分类单元数和主成分方差比非根际降低或无显著变化，说明紫茎泽兰对土壤细菌群落的影响因土壤而异。 ３ 种土壤

的优势菌株种类差异极大，根际 ２０ 种优势细菌中仅链霉菌 １（ Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ １）为共有菌株，非根际仅有绿弯菌（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ
ＫＤ４⁃９６）为共有菌株，说明紫茎泽兰能在细菌群落不同的土壤上生长，具有极强的适应性。 但是，３ 种土壤的优势细菌均为放线

菌门、变形菌门和拟杆菌门，合计占细菌总量的 ６０．６９％—７８．７５％；就同一种土壤而言，根际 ２０ 种优势细菌中有 ８—１１ 株与非根

际相同。 因此，土壤类型是决定细菌群落的主要因素，但因紫茎泽兰入侵而发生一定程度的变化。
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紫茎泽兰（Ｅｕｐａｔｏｒｉｕｍ ａｄｅｎｏｐｈｏｒｕｍ）属菊科泽兰属杂草，原产中美洲。 ２０ 世纪 ４０ 年代从中缅边境传入我

国，现已遍布云南、贵州、四川、重庆和广西等西南地区，并以每年 ３０—６０ ｋｍ 的速度向我国东部和北部蔓

延［１］。 目前，人们采用化学、生物、人工等多种方法防除紫茎泽兰，但效果欠佳，难于有效遏制其蔓延［２⁃５］。
土壤是植物生长的场所，二者之间相互作用和影响。 根际土壤的理化生物学性质直接影响植物吸收水

分、养分和生长发育；另一方面，根系生命活动深刻改变根际环境的物理、化学，尤其是微生物学性质。 在紫茎

泽兰侵入过程中，土壤自生固氮菌、氨氧化细菌和真菌数量增加，氮磷有效性提高，有益于养分吸收［６⁃９］。 紫

茎泽兰根际还存在拮抗病原微生物的细菌群落，使其免患土传病害［１０］。 因此，从土壤微生物的角度看，紫茎

泽兰存在自我促进的侵入机制［１１］。 但祖元刚等［１２］ 报道，在紫茎泽兰根际土壤中，真菌和细菌的数量显著低

于喜树，其蔓延扩散不改变土壤真菌和细菌的多样性。 此外，紫茎泽兰还通过根系分泌、植株残体和降雨淋溶

向土壤中大量释放化感物质，如单萜类、倍半萜类、甾体类、三萜类、苯丙素类、黄酮类及各类衍生物等［１３⁃１４］。
其中，泽兰酮、香叶醛、香茅醛、香豆素、乙酸龙脑酯和樟脑等含量较高，对微生物具有选择毒性，导致土壤细菌

数量减少，真菌和放线菌数量增加［１５⁃１６］。 尽管紫茎泽兰分泌的部分化感毒物含有苯、奈、菲、蒽等多环芳烃，
但假单 胞 菌 （ Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ ）、 反 硝 化 产 碱 菌 （ Ａｌｃａｌｉｇｅｎｅｓ ｄｅｎｉｔｒｉｆｉｃａｎｓ ）、 诺 卡 氏 菌 （ Ｎｏｃａｒｄｉａ ）、 解 环 菌

（Ｃｙｃｌｏｃｌａｓｔｉｃｕｓ）、多色节杆菌（Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ ｐｏｌｙｃｈｒｏｍｏｇｅｎｅｓ）和乙酸钙不动杆菌（Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ ｃａｌｃｏａｃｅｔｉｃｕｓ）等土

壤微生物能利用其中的碳、氮而使其降解，故对其生长和繁殖影响不大［１７⁃１８］。 由此可见，紫茎泽兰入侵对土

壤微生物的影响十分复杂，目前尚无定论。
微生物是土壤的重要组成部分，参与土壤有机质循环，养分转化，结构形成、毒物降解等物理、化学和生物

学过程，与土壤健康质量密切相关［１９⁃２１］。 紫茎泽兰残体和根系分泌物进入土壤后，可能影响微生物繁殖、生
长和新陈代谢，进而改变微生物数量、活性和群落结构。 明确紫茎泽兰对土壤微生物的影响有益于揭示其侵

入机制，为有效防除紫茎泽兰提供科学依据。 四川省凉山州是紫茎泽兰入侵的重灾区，危害面积超过幅员面

积的 ２０％。 试验选择当地的主要土壤¾红壤，黄壤和紫色土，采用常规与高通量测序技术，研究了紫茎泽兰

根际和非根际土壤（距离根系约 ２０ ｃｍ）的酶活性和细菌群落结构。

１　 材料与方法

１．１　 研究区概况

研究地点位于四川省凉山州西昌市（２７°４７′—２８°０２′Ｎ，１０２°１０′—１０２°１６′Ｅ），属亚热带高原印度洋季风气

候，年均日照 ２４２３．１ ｈ，年均雨量 １０１３．１ ｍｍ，５ 月中旬—１０ 月中旬的降雨量约占全年的 ９０％，年均蒸发量

１９４５ ｍｍ。 当地的主要土壤类型为红壤、黄壤和紫色土，是凉山州紫茎泽兰分布最广和面积最大的地区之一。
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１．２　 样地选择及取样

每年 ８ 月中旬是当地紫茎泽兰生物量最大的时期。 试验于 ２０１６ 年 ８ 月中旬进行，分别选择典型、具有代

表性的红壤、黄壤和紫色土（表 １），分别在紫茎泽兰生长茂盛、形成单优种群的每种土壤上，各选择 ５ 个 １０—
１５ ｍ２的样地，在每个样地内选 ５ 点用抖根法采集根际土壤，并在紫茎泽兰群体外约 ２０ ｃｍ 处的空地选择 ５ 点

同步采集非根际土壤，充分混匀并拣除杂物，置于冰盒，迅速带回实验室测定微生物量碳氮，剩余土样一分为

二，一份风干过筛，备测土壤酶活性（过氧化氢酶、酸性磷酸酶、脲酶、蔗糖酶）；另一份－２０℃保存，用于细菌高

通量测序。

表 １　 紫茎泽兰样地的地理信息

Ｔａｂｌｅ １　 Ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｓａｍｐｌｅ ｓｉｔｅｓ ｗｉｔｈ Ｅ． ａｄｅｎｏｐｈｏｒｕｍ ｇｒｏｕｐｓ

土壤类型
Ｓｏｉｌ ｔｙｐｅ

样地编号
Ｓｉｔｅ Ｎｏ．

经纬度
Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ ａｎｄ ｌａｔｉｔｕｄｅ

海拔 ／ ｍ
Ｅｌｅｖａｔｉｏｎ

周围植被
Ｐｌａｎｔｓ ｎｅａｒ

Ｅ． ａｄｅｎｏｐｈｏｒｕｍ ｇｒｏｕｐｓ

红壤 Ｒｅｄ ｓｏｉｌ １ ２７°４７′１５″Ｎ，１０２°１５′３３″Ｅ １５７９ 撂荒地

２ ２７°４７′１８″Ｎ，１０２°１５′２９″Ｅ １５８８
３ ２７°４７′１５″Ｎ，１０２°１５′３５″Ｅ １６０２
４ ２７°４７′１４″Ｎ，１０２°１５′３０″Ｅ １５９３
５ ２７°４７′１６″Ｎ，１０２°１５′３６″Ｅ １５８２

黄壤 Ｙｅｌｌｏｗ ｓｏｉｌ ６ ２７°４９′５９″Ｎ，１０２°１６′１３″Ｅ １６６４ 疏林地

７ ２７°４９′６０″Ｎ，１０２°１６′１４″Ｅ １６５０
８ ２７°４９′５７″Ｎ，１０２°１６′１５″Ｅ １６７０
９ ２７°４９′５９″Ｎ，１０２°１６′１１″Ｅ １６７７
１０ ２７°４９′６３″Ｎ，１０２°１６′１２″Ｅ １６６６

紫色土 Ｐｕｒｐｌｅ ｓｏｉｌ １１ ２８°０２′２７″Ｎ，１０２°１０′５３″Ｅ １５７１ 荒草地

１２ ２８°０２′２５″Ｎ，１０２°１０′５２″Ｅ １５８０
１３ ２８°０２′２９″Ｎ，１０２°１０′５３″Ｅ １５５９
１４ ２８°０２′３０″Ｎ，１０２°１０′５６″Ｅ １５７０
１５ ２８°０２′２８″Ｎ，１０２°１０′５５″Ｅ １５６６

１．３　 测定方法

采用氯仿熏蒸¾Ｋ２ＳＯ４浸提，重铬酸钾氧化法和靛酚蓝比色法分别测定土壤微生物量碳、氮［２２］。 分别采

用靛酚蓝比色法、３，５－二硝基水杨酸比色法、磷酸苯二钠法和高锰酸钾滴定法测定脲酶、蔗糖酶、酸性磷酸酶

和过氧化氢酶活性［１７］。 其中，过氧化氢酶活性用 ２０ ｍｉｎ 每克土壤分解的过氧化氢（毫升）表示，脲酶、蔗糖酶

及酸性磷酸酶活性则依次用 ２４ ｈ 每克土壤产生的 ＮＨ３⁃Ｎ、葡萄糖和酚（毫克）表示。
取－２０℃保存的新鲜土样，参照 ４５４ 高通量测序方法，用 Ｅ．Ｚ．Ｎ．Ａ Ｓｏｉｌ ＤＮＡ 试剂盒（ＯＭＥＧＡ，ＵＳＡ），提取

土壤基因组，纯化后用 １％琼脂糖凝胶电泳检测 ＤＮＡ 大小及片段完整性，ＮａｎｏＤｒｏｐ２０００ 检测 ＤＮＡ 纯度，ＴＢＳ⁃
３８０ 检测 ＤＮＡ 浓度。 用 ＡＢＩ ＧｅｎｅＡｍｐ􀳏 ９７００ 型 ＰＣＲ 仪，扩增细菌 １６Ｓ ｒＤＮＡ Ｖ３—Ｖ４区，引物为 ３３８Ｆ （５′⁃
ＡＣＴＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡ⁃３′）和 ８０６Ｒ（５′⁃ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ⁃ ３′）。 ＰＣＲ 反应体系：ＦａｓｔＰｆｕ 缓冲

液 ４．０ μＬ、ｄＮＴＰｓ（２．５ ｍｍｏｌ ／ Ｌ）２．０ μＬ、引物（５ μｍｏｌ ／ Ｌ）各 ０．８ μＬ、ＦａｓｔＰｆｕ 聚合酶 ０．４ μＬ、ＢＳＡ ０．２ μＬ、模板

ＤＮＡ１０ ｎｇ、补 ｄｄＨ２Ｏ 至 ２０ μＬ。 ＰＣＲ 扩增程序：９５℃预变性 ３ ｍｉｎ；９５℃变性 ３０ ｓ，５５℃退火 ３０ ｓ，７２℃延伸 ３０
ｓ，共 ２８ 个循环，７２℃终延伸 １０ ｍｉｎ 结束。 每个样品重复 ３ 次，将同一样品的 ＰＣＲ 产物混合后用 ２％琼脂糖凝

胶再次电泳检测，用 ＡｘｙＰｒｅｐＤＮＡ 凝胶回收试剂盒（ＡＸＹＧＥＮ，ＵＳＡ）切胶回收 ＰＣＲ 产物，并用 ＱｕａｎｔｉＦｌｕｏｒＴＭ⁃
ＳＴ 蓝色荧光定量系统定量检测。 基因组测序在上海美吉生物科技有限公司进行，测序平台为 ４５４ ＧＳ⁃ＦＬＸ
（４５４ Ｌｉｆｅ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ ／ Ｒｏｃｈｅ Ｄｉａｇｎｏｓｔｉｃｓ，ＣＴ，ＵＳＡ）。 测序结束后，对有效序列进行去杂、修剪、去除嵌合体序列等

过滤处理，得到优化序列。 利用 Ｕｓｅａｒｃｈ（ｖｓｅｓｉｏｎ ７．１）软件对优化序列进行聚类分析，根据序列 ９７％的相似性

形成操作分类单元（Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔｓ，ＯＵＴｓ），对比 ＧｅｎＢａｎｋ（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ． ｇｏｖ）中的已知序
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列，得到 ＯＴＵｓ 的分类学信息［２３］。
１．４　 数据处理

试验数据用 Ｅｘｃｅｌ ２００７ 和 ＳＰＳＳ １９．０ 软件进行计算和统计分析，采用配对 ｔ 检验法对根际和非根际土之

间的微生物量碳、氮含量进行差异性检验（Ｐ ＜０．０５）。 利用 １６Ｓ ｒＤＮＡ 序列数计算细菌群落丰富度［２４］。
丰富度指数：Ｒ＝Ｎｉ ／ Ｎ

式中，Ｎ 为序列总数，Ｎｉ为细菌 ｉ 的 １６Ｓ ｒＤＮＡ 读数。

２　 结果与分析

２．１　 土壤酶活性

由表 ２ 可知，在紫茎泽兰根际，土壤酶活性显著高于非根际（黄壤和紫色土的过氧化氢酶，以及紫色土的

脲酶除外，其增幅未达显著水平），依次增加 ２．７４％—６２．８４％（过氧化氢酶）、７．６６％—４３９．６８％（磷酸酶）、
２．６９％—９２．７３％（脲酶）和 ８９．１８％—５６２．６８％（蔗糖酶）。

表 ２　 紫茎泽兰根际和非根际土壤的酶活性

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｎｄ ｎｏｎ⁃ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｏｆ Ｅ． ａｄｅｎｏｐｈｏｒｕｍ

土壤
Ｓｏｉｌｓ

过氧化氢酶
Ｃａｔａｌａｓｅ ／

（ｍｇ ／ （ｇ·２０ ｍｉｎ））

酸性磷酸酶
Ａｃｉｄ ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ ／
（ｍｇ ／ （ｇ·２４ｈ））

脲酶
Ｕｒｅａｓｅ ／

（ｍｇ ／ （ｇ·２４ｈ））

蔗糖酶
Ｓｕｃｒａｓｅ ｍｇ ／
（ｇ·２４ｈ）

红壤 根际 Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ０．２９８±０．０２２∗ ５．９９±０．１４∗ １．４１±０．２６∗ ３６．２１±４．９６∗

Ｒｅｄ ｓｏｉｌ 非根际 Ｎｏｎ⁃ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ０．１８３±０．０２３ １．１１±０．１１ ０．７３±０．０９ ５．４６±０．２８
黄壤 根际 Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ０．３１０±０．０１４ ５．３１±０．２０∗ １．４２±０．２２∗ ３０．８５±５．１８∗

Ｙｅｌｌｏｗ ｓｏｉｌ 非根际 Ｎｏｎ⁃ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ０．２９６±０．０２１ ４．９３±０．１６ １．０７±０．１９ １６．３１±２．７０
紫色土 根际 Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ０．３３７±０．０１１ ５．５２±０．１９∗ １．４９±０．１８ ２７．０２±４．３８∗

Ｐｕｒｐｌｅ ｓｏｉｌ 非根际 Ｎｏｎ⁃ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ０．３２８±０．０２８ ４．７３±０．１６ １．４５±０．２１ ４．２８±０．２５
　 　 表中数据为平均值±标准差（ｎ＝ ５）。 ∗表示根际与非根际间差异达到 ５％显著水平（ ｔ 检验）

２．２　 土壤微生物量

配对 ｔ 检验表明，在紫茎泽兰根际，微生物量碳氮显著高于非根际（红壤微生物量氮除外，其增幅未达显

著水平），微生物量碳分别高于非根际 ３９．６０％（红壤）、４７．４７％（黄壤）和 ２６．７１％（紫色土）；微生物量氮分别高

于非根际 １８．５１％（红壤）、４８．１３％（黄壤）和 ５９．７７％（紫色土）（图 １）。

图 １　 紫茎泽兰土壤中的微生物量碳、氮

Ｆｉｇ．１　 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｉｎ ｓｏｉｌ ｗｉｔｈ Ｅ． ａｄｅｎｏｐｈｏｒｕｍ

∗表示根际与非根际间差异达到 ５％显著水平，ｔ 检验

２．３　 土壤细菌

２．３．１　 序列数和分类单元数

　 　 由表 ３ 可见，４５４ 高通量测序从 ３ 种土壤中获得 ２１２８４—３９９７４ 条 １６Ｓ ｒＤＮＡ 序列，分别代表 ８２０—１２２２ 个
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分类单元。 配对 ｔ 检验表明，红壤非根际序列数显著高于根际，紫色土根际序列数显著高于非根际，而黄壤根

际与非根际相似；红壤根际细菌分类单元数显著低于非根际，黄壤和紫色土根际与非根际相似。

表 ３　 紫茎泽兰根际和非根际 １６Ｓ ｒＤＮＡ 序列数和分类单元数

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ １６Ｓ ｒＤＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ａｎｄ ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔｓ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｎｄ ｎｏｎ⁃ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｅ． ａｄｅｎｏｐｈｏｒｕｍ

土壤 Ｓｏｉｌｓ 序列数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

分类单元
Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔｓ

红壤 Ｒｅｄ ｓｏｉｌ 根际 Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ２１２８４±２９０ ８２０±４５
非根际 Ｎｏｎ⁃ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ３９９７４±７２９∗ １２２２±７４∗

黄壤 Ｙｅｌｌｏｗ ｓｏｉｌ 根际 Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ３０６５４±４８３ １１８８±４４
非根际 Ｎｏｎ⁃ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ２９６５０±８３２ １１８７±８５

紫色土 Ｐｕｒｐｌｅ ｓｏｉｌ 根际 Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ３２４５５±７６６∗ １１９９±８４
非根际 Ｎｏｎ⁃ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ２７６１０±５９２ １１２９±４１

　 　 表中数据为平均值±标准差（ｎ＝ ５）；∗表示根际与非根际间差异达到 ５％显著水平（ ｔ 检验）

图 ２　 土壤细菌群落的主成分变异

Ｆｉｇ．２　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

２．３．２　 主成分分析

图 ２ 是土壤细菌群落的主成分变异情况。 其中，
ＰＣ１ 和 ＰＣ２ 分别表示土壤细菌群落 ４１．３７％和 ３４．４７％
的变异度。 在红壤和黄壤中，根际细菌群落的主成分方

差和在 ＰＣ 轴上的得分系数与非根际差异显著，其坐标

点处于不同位置，相距较远；而紫色土则相反，根际细菌

群落的主成分方差和在 ＰＣ 轴上的得分系数与非根际

无显著差异，其坐标点相距较近。
２．３．３　 细菌门类

由图 ３ 可见，在紫茎泽兰根际和非根际，细菌种群

归 属 于 放 线 菌 门 （ Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ ）、 变 形 菌 门

（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ）、 绿弯菌门 （ Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ ）、 酸杆菌门

（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）、 拟杆菌门 （ Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ） 和蓝藻门

（Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）等 １６ 个门类。 其中，放线菌门、变形菌门和拟杆菌门合占总量的 ６０．６９％—７８．７５％。
在根际和非根际之间，细菌门类的丰富度因土壤类型和细菌门类不同而异。 从前 ３ 种优势门类看，红壤

的优势细菌依次为放线菌门、拟杆菌门和变形菌门，根际放线菌门的丰富度与非根际相似，变形菌门根际低于

非根际，但拟杆菌门则相反；黄壤的优势细菌依次为放线菌门、变形菌门和绿弯菌门，根际放线菌门的丰富度

与非根际相似，变形菌门根际低于非根际，但绿弯菌门显著高于非根际；紫色土根际的优势细菌依次为变形菌

门、拟杆菌门和放线菌门，非根际的则是变形菌门、拟杆菌门和酸杆菌门，其中变形菌门显著高于拟杆菌门，且
二者非根际的丰富度均高于根际。
２．３．４　 优势类群

由表 ４ 可见，在紫茎泽兰根际和非根际土壤中，前 ２０ 种优势细菌的丰富度合计占细菌总量的 １７．４０％—
３６．５７％。 在不同土壤之间，２０ 种优势细菌中仅链霉菌 １（Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ １）为紫茎泽兰根际的共有细菌，绿弯菌

（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ ＫＤ４⁃９６）为非根际共有细菌。 在红壤中，紫茎泽兰根际和非根际有 １１ 种相同的细菌，它们是黄杆

菌 １ （ Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ １ ）、 黄 杆 菌 ２ （ Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ２ ）、 黄 杆 菌 ３ （ Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ３ ）、 慢 生 根 瘤 菌

（Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ）、芽生球菌（Ｂｌａｓｔｏｃｏｃｃｕｓ）、节杆菌（Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ）、链霉菌 １、不可培养鞘脂单胞菌（ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ
Ｋａｉｓｔｏｂａｃｔｅ ｓｐ．）、 不 可 培 养 红 色 杆 菌 （ ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ Ｓｏｌｉｒｕｂｒｏｂａｃｔｅｒａｌｅｓ ）、 不 可 培 养 间 孢 囊 菌 （ ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ
Ｉｎｔｒａｓｐｏｒａｎｇｉａｃｅａｅ）和小单孢菌 ２（Ｍｉｃｒｏｍｏｎｏｓｐｏｒａｃｅａｅ ２）。 其中，黄杆菌 １、黄杆菌 ３、黄杆菌 ２、不可培养鞘脂

单胞菌、芽生球菌和不可培养间孢囊菌在根际的丰富度依次高于非根际 ６．２４、４．４８、４．４１、１．４３、１．３８ 和１．１１ 倍；

５　 ２３ 期 　 　 　 刘海　 等：三种土壤条件下紫茎泽兰根际的酶活性及细菌群落状况 　
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图 ３　 紫茎泽兰根际和非根际土壤中的细菌门类及丰富度

Ｆｉｇ．３　 Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｐｈｙｌａ ａｎｄ ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｎｄ ｎｏｎ⁃ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｅ． ａｄｅｎｏｐｈｏｒｕｍ

而小单孢菌 ２、节杆菌、不可培养红色杆菌、慢生根瘤菌和链霉菌在根际的丰富度则不同程度地低于非根际。
在黄壤中，紫茎泽兰根际和非根际有 ８ 种相同的细菌，分别为慢生根瘤菌、链霉菌 １、节杆菌、不可培养鞘脂单

胞菌、不可培养生丝微菌 （ ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ Ｈｙｐｈｏｍｉｃｒｏｂｉａｃｅａｅ）、绿弯菌、不可培养间孢囊菌和类诺卡氏菌 １
（Ｍａｒｍｏｒｉｃｏｌａ １）。 其中，慢生根瘤菌、链霉菌 １、不可培养生丝微菌和不可培养鞘脂单胞菌在根际的丰富度分

别高非根际 ３．４６、１．７６、１．５８ 和 １．３０ 倍；而绿弯菌、不可培养间孢囊菌、类诺卡氏菌 １ 和节杆菌在根际的丰富度

显著低于非根际。 在紫色土中，紫茎泽兰根际与非根际有 １０ 种相同细菌，依次为不可培养噬纤维菌

（ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ Ｃｙｔｏｐｈａｇａｃｅａｅ）、不可培养待鉴定菌 Ｌａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ、变形菌 （ Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、不可培养浮霉菌

（ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ）、绿弯菌、不可培养产碱菌 （ ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ Ａｌｃａｌｉｇｅｎａｃｅａｅ）、黄杆菌 ２、丛毛单胞菌

（Ｃｏｍａｍｏｎａｄａｃｅａｅ）、黄杆菌（Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｅｎｓｈｉｅｎｓｅ ＤＫ６９）和黄杆菌 ３。 其中，变形菌和不可培养浮霉菌在根

际的丰富度分别高于非根际 １．４５—１．０５ 倍；但是，不可培养噬纤维菌和不可培养待鉴定菌 Ｌａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ 在根

际和非根际的丰富度无显著差异，其余菌属（种）的丰富度根际低于非根际。

３　 讨论

土壤酶催化土壤生物化学反应，与土壤养分转化供应密切相关［１７］。 脲酶水解尿素，提高土壤氮素的生物

有效性；蔗糖酶参与蔗糖降解，关系到土壤有机质矿化；磷酸酶催化有机磷水解，供植物吸收；过氧化氢酶促进

过氧化氢分解，涉及到土壤解毒过程［２５］。 尽管土壤类型不同，但在紫茎泽兰根际土壤中，上述土壤酶的活性

显著高于非根际，类似李会娜等和戴莲等的研究结果［２６⁃２７］，说明在紫茎泽兰根际，有机质转化活跃，氮磷有效

性较高，有益于增加土壤养分供应，促进植物生长，提高紫茎泽兰生存竞争能力。 此外，紫茎泽兰根际的

微生物量碳氮显著高于非根际，意味着紫茎泽兰根系生命活动促进微生物生长繁殖，数量增加，活性增强，

６ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３８ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ
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Ｎｏ
ｃａ
ｒｄ
ｉｏｉ
ｄｅ
ｓ

１．
２５

±０
．２３

列
契

瓦
尼

而
氏

菌
Ｌｅ
ｃｈ
ｅｖａ

ｌｉｅ
ｒｉａ

ａｅ
ｒｏｃ

ｏｌｏ
ｎｉｇ

ｅｎ
ｅｓ

１．
４７

±０
．３６

变
形

菌
Ｐｒ

ｏｔｅ
ｏｂ

ａｃ
ｔｅｒ

ｉａ
１．
０７

±０
．１４

不
可

培
养

亚
硝

化
单

胞
菌

１
Ｕｎ

ｃｕ
ｌｔｕ

ｒｅｄ
Ｎｉ

ｔｒｏ
ｓｏ
ｍｏ

ｎａ
ｄａ

ｃｅ
ａｅ

１

１．
３４

±０
．１５

黄
杆

菌
４

Ｆｌ
ａｖ
ｏｂ
ａｃ
ｔｅｒ
ｉｕｍ

４
１．
４４

±０
．３２

不
可

培
养

红
色

杆
菌

Ｕｎ
ｃｕ

ｌｔｕ
ｒｅｄ

Ｓｏ
ｌｉｒ
ｕｂ

ｒｏｂ
ａｃ
ｔｅｒ

ａｌｅ
ｓ

１．
１６

±０
．３２

小
单

孢
菌

２
Ｍｉ

ｃｒｏ
ｍｏ

ｎｏ
ｓｐ
ｏｒａ

ｃｅ
ａｅ

２
１．
１０

±０
．２４

链
霉

菌
１

Ｓｔｒ
ｅｐ
ｔｏｍ

ｙｃ
ｅｓ

１
１．
３７

±０
．４１

不
可

培
养

浮
霉

菌
Ｕｎ

ｃｕ
ｌｔｕ

ｒｅｄ
Ｐｌ
ａｎ

ｃｔｏ
ｍｙ

ｃｅ
ｔｅｓ

０．
９６

±０
．１５

不
可

培
养

亚
硝

化
单

胞
菌

４
Ｕｎ

ｃｕ
ｌｔｕ

ｒｅｄ
Ｎｉ

ｔｒｏ
ｓｏ
ｍｏ

ｎａ
ｄａ

ｃｅ
ａｅ

４

１．
２６

±０
．２２

芽
生

球
菌

Ｂｌ
ａｓ
ｔｏｃ

ｏｃ
ｃｕ
ｓ

１．
３４

±０
．１５

不
可

培
养

中
间

普
氏

菌 Ｕｎ
ｃｕ

ｌｔｕ
ｒｅｄ

Ｐｒ
ｅｖｏ

ｔｅｌ
ｌａ

１．
０６

±０
．２９

不
可

培
养

鞘
脂

单
胞

菌
Ｕｎ

ｃｕ
ｌｔｕ

ｒｅｄ
Ｋａ

ｉｓｔ
ｏｂ
ａｃ
ｔｅｒ

ｓｐ
．

０．
９６

±０
．２０

丙
酸

杆
菌

１
Ｎｏ

ｃａ
ｒｄ
ｉｏｉ
ｄｅ
ｓ

ｔｅｒ
ｒｉｇ

ｅｎ
ａ
１

１．
２７

±０
．３０

链
霉

菌
１

Ｓｔｒ
ｅｐ
ｔｏｍ

ｙｃ
ｅｓ

１
０．
８４

±０
．２０

黄
杆

菌
５

Ｆｌ
ａｖ
ｏｂ
ａｃ
ｔｅｒ
ｉｕｍ

５
１．
１３

±０
．１１

节
杆

菌
Ａｒ
ｔｈｒ

ｏｂ
ａｃ
ｔｅｒ

１．
２９

±０
．１７

不
可

培
养

噬
纤

维
菌

Ｕｎ
ｃｕ

ｌｔｕ
ｒｅｄ

Ｃｙ
ｔｏｐ

ｈａ
ｇａ
ｃｅ
ａｅ

１．
０３

±０
．２６

不
可

培
养

红
色

杆
菌

Ｕｎ
ｃｕ

ｌｔｕ
ｒｅｄ

Ｓｏ
ｌｉｒ
ｕｂ

ｒｏｂ
ａｃ
ｔｅｒ

ａｌｅ
ｓ

０．
９６

±０
．１８

慢
生

根
瘤

菌
Ｂｒ
ａｄ
ｙｒｈ

ｉｚｏ
ｂｉｕ

ｍ
１．
１６

±０
．１３

不
可

培
养

酸
杆

菌
Ｕｎ

ｃｕ
ｌｔｕ

ｒｅｄ
Ａｃ
ｉｄｏ

ｂａ
ｃｔｅ

ｒｉｕ
ｍ

０．
８４

±０
．１４

丛
毛

单
胞

菌
Ｃｏ

ｍａ
ｍｏ

ｎａ
ｄａ

ｃｅ
ａｅ

１．
０３

±０
．１０

链
霉

菌
１

Ｓｔｒ
ｅｐ
ｔｏｍ

ｙｃ
ｅｓ

１
１．
２９

±０
．１８

黄
杆

菌
２

Ｆｌ
ａｖ
ｏｂ
ａｃ
ｔｅｒ
ｉｕｍ

２
１．
０３

±０
．０９

不
可

培
养

生
丝

微
菌

Ｕｎ
ｃｕ

ｌｔｕ
ｒｅｄ

Ｈｙ
ｐｈ

ｏｍ
ｉｃｒ

ｏｂ
ｉａｃ

ｅａ
ｅ

０．
９３

±０
．２２

不
可

培
养

亚
硝

化
单

胞
菌

１
Ｕｎ

ｃｕ
ｌｔｕ

ｒｅｄ
Ｎｉ

ｔｒｏ
ｓｏ
ｍｏ

ｎａ
ｄａ

ｃｅ
ａｅ

１

１．
０７

±０
．１６

绿
弯

菌
Ｃｈ

ｌｏｒ
ｏｆｌ

ｅｘ
ｉ

ＫＤ
４⁃

９６
０．
７５

±０
．０８

黄
杆

菌
ＤＫ

６９
Ｆｌ
ａｖ
ｏｂ
ａｃ
ｔｅｒ
ｉｕｍ

ｅｎ
ｓｈ
ｉｅｎ

ｓｅ
ＤＫ

６９
１．
０１

±０
．１４
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续
表

红
壤

Ｒｅ
ｄ
ｓｏ
ｉｌ

黄
壤

Ｙｅ
ｌｌｏ

ｗ
ｓｏ
ｉｌ

紫
色

土
Ｐｕ

ｒｐ
ｌｅ

ｓｏ
ｉｌ

根
际

Ｒｈ
ｉｚｏ

ｓｐ
ｈｅ

ｒｅ
非

根
际

Ｎｏ
ｎ⁃
ｒｈ
ｉｚｏ

ｓｐ
ｈｅ

ｒｅ
根

际
Ｒｈ

ｉｚｏ
ｓｐ
ｈｅ

ｒｅ
非

根
际

Ｎｏ
ｎ⁃
ｒｈ
ｉｚｏ

ｓｐ
ｈｅ

ｒｅ
根

际
Ｒｈ

ｉｚｏ
ｓｐ
ｈｅ

ｒｅ
非

根
际

Ｎｏ
ｎ⁃
ｒｈ
ｉｚｏ

ｓｐ
ｈｅ

ｒｅ
菌

属
（种

）
Ｇｅ

ｎｅ
ｒａ
（ｓ

ｐｅ
ｃｉｅ

ｓ）
丰

富
度

／％
Ａｂ

ｕｎ
ｄａ

ｎｃ
ｅ

菌
属

（种
）

Ｇｅ
ｎｅ

ｒａ
（ｓ

ｐｅ
ｃｉｅ

ｓ）
丰

富
度

／％
Ａｂ

ｕｎ
ｄａ

ｎｃ
ｅ

菌
属

（种
）

Ｇｅ
ｎｅ

ｒａ
（ｓ

ｐｅ
ｃｉｅ

ｓ）
丰

富
度

／％
Ａｂ

ｕｎ
ｄａ

ｎｃ
ｅ

菌
属

（种
）

Ｇｅ
ｎｅ

ｒａ
（ｓ

ｐｅ
ｃｉｅ

ｓ）
丰

富
度

／％
Ａｂ

ｕｎ
ｄａ

ｎｃ
ｅ

菌
属

（种
）

Ｇｅ
ｎｅ

ｒａ
（ｓ

ｐｅ
ｃｉｅ

ｓ）
丰

富
度

／％
Ａｂ

ｕｎ
ｄａ

ｎｃ
ｅ

菌
属

（种
）

Ｇｅ
ｎｅ

ｒａ
（ｓ

ｐｅ
ｃｉｅ

ｓ）
丰

富
度

／％
Ａｂ

ｕｎ
ｄａ

ｎｃ
ｅ

地
中

海
拟

无
枝

菌
酸

菌
Ａｍ

ｙｃ
ｏｌａ

ｔｏｐ
ｓｉｓ

ｍｅ
ｄｉｔ

ｅｒｒ
ａｎ
ｅｉ

１．
２６

±０
．０５

绿
弯

菌
Ｃｈ

ｌｏｒ
ｏｆｌ

ｅｘ
ｉＫ

Ｄ４
⁃９

６
０．
９９

±０
．２１

结
核

分
枝

杆
菌

２
Ｍｙ

ｃｏ
ｂａ
ｃｔｅ

ｒｉｕ
ｍ

２
０．
９２

±０
．１５

不
可

培
养

间
孢

囊
菌

Ｕｎ
ｃｕ

ｌｔｕ
ｒｅｄ

Ｉｎ
ｔｒａ

ｓｐ
ｏｒａ

ｎｇ
ｉａｃ

ｅａ
ｅ

０．
９２

±０
．１６

不
可

培
养

鞘
脂

杆
菌

２
Ｕｎ

ｃｕ
ｌｔｕ

ｒｅｄ
Ｓｐ

ｈｉｎ
ｇｏ
ｂａ

ｃｔｅ
ｒｉａ

ｌｅｓ
２

０．
７２

±０
．１１

绿
弯

菌
Ｃｈ

ｌｏｒ
ｏｆｌ

ｅｘ
ｉＫ

Ｄ４
⁃９

６
０．
９７

±０
．１７

不
可

培
养

鞘
脂

单
胞

菌
Ｕｎ

ｃｕ
ｌｔｕ

ｒｅｄ
Ｋａ

ｉｓｔ
ｏｂ
ａｃ
ｔｅ

ｓｐ
．

１．
２０

±０
．１７

小
单

孢
菌

２
Ｍｉ

ｃｒｏ
ｍｏ

ｎｏ
ｓｐ
ｏｒａ

ｃｅ
ａｅ

２
０．
９９

±０
．１０

芽
生

球
菌

Ｂｌ
ａｓ
ｔｏｃ

ｏｃ
ｃｕ
ｓ

０．
９０

±０
．０７

结
核

分
枝

杆
菌

１
Ｍｙ

ｃｏ
ｂａ
ｃｔｅ

ｒｉｕ
ｍ

１
０．
９２

±０
．１８

β⁃
变

形
菌

Ｂｅ
ｔａ

Ｐｒ
ｏｔｅ

ｏｂ
ａｃ
ｔｅｒ

ｉａ
０．
７０

±０
．２３

黄
杆

菌
３

Ｆｌ
ａｖ
ｏｂ
ａｃ
ｔｅｒ
ｉｕｍ

３
０．
９３

±０
．１３

鞘
藻

Ｍｉ
ｃｒｏ

ｃｏ
ｌｅｕ

ｓｓ
ｐ．

１．
１４

±０
．０８

类
诺

卡
氏

菌
１

Ｍａ
ｒｍ

ｏｒｉ
ｃｏ
ｌａ

１
０．
９７

±０
．１９

绿
弯

菌
Ｃｈ

ｌｏｒ
ｏｆｌ

ｅｘ
ｉＫ

Ｄ４
⁃９

６
０．
８６

±０
．２１

绿
弯

菌
Ｃｈ

ｌｏｒ
ｏｆｌ

ｅｘ
ｉＫ

Ｄ４
⁃９

６
０．
９１

±０
．２０

不
可

培
养

产
碱

菌
Ｕｎ

ｃｕ
ｌｔｕ

ｒｅｄ
Ａｌ

ｃａ
ｌｉｇ

ｅｎ
ａｃ
ｅａ
ｅ

０．
７０

±０
．１４

不
可

培
养

亚
硝

化
单

胞
菌

５
Ｕｎ

ｃｕ
ｌｔｕ

ｒｅｄ
Ｎｉ

ｔｒｏ
ｓｏ
ｍｏ

ｎａ
ｄａ

ｃｅ
ａｅ

５

０．
８８

±０
．０６

不
可

培
养

地
杆

菌
Ｕｎ

ｃｕ
ｌｔｕ

ｒｅｄ
Ｔｅ
ｒｒａ

ｂａ
ｃｔｅ

ｒ
１．
１０

±０
．１９

芽
生

球
菌

Ｂｌ
ａｓ
ｔｏｃ

ｏｃ
ｃｕ
ｓ

０．
９７

±０
．１７

不
可

培
养

红
游

动
菌

Ｕｎ
ｃｕ

ｌｔｕ
ｒｅｄ

Ｒｈ
ｏｄ
ｏｐ
ｌａｎ

ｅｓ
０．
７７

±０
．１３

丙
酸

杆
菌

２
Ｎｏ

ｃａ
ｒｄ
ｉｏｉ
ｄｅ
ｓ２

０．
８４

±０
．１４

黄
杆

菌
２

Ｆｌ
ａｖ
ｏｂ
ａｃ
ｔｅｒ
ｉｕｍ

２
０．
６９

±０
．１４

不
可

培
养

亚
硝

化
单

胞
菌

６
Ｕｎ

ｃｕ
ｌｔｕ

ｒｅｄ
Ｎｉ

ｔｒｏ
ｓｏ
ｍｏ

ｎａ
ｄａ

ｃｅ
ａｅ

６

０．
８８

±０
．０８

黄
杆

菌
５

Ｆｌ
ａｖ
ｏｂ
ａｃ
ｔｅｒ
ｉｕｍ

５
１．
０２

±０
．０８

黄
杆

菌
３

Ｆｌ
ａｖ
ｏｂ
ａｃ
ｔｅｒ
ｉｕｍ

３
０．
８７

±０
．１３

不
可

培
养

厌
氧

绳
菌

１
Ｕｎ

ｃｕ
ｌｔｕ

ｒｅｄ
Ａｎ

ａｅ
ｒｏｌ

ｉｎｅ
ａｃ
ｅａ
ｅ１

０．
７５

±０
．１４

不
可

培
养

鞘
脂

单
胞

菌
Ｕｎ

ｃｕ
ｌｔｕ

ｒｅｄ
＿

Ｋａ
ｉｓｔ
ｏｂ
ａｃ
ｔｅｒ

＿ｓ
ｐ．

０．
７４

±０
．１５

假
单

胞
菌

２
Ｐｓ
ｅｕ
ｄｏ
ｍｏ

ｎａ
ｓ２

０．
６６

±０
．１３

不
可

培
养

产
碱

菌
Ｕｎ

ｃｕ
ｌｔｕ

ｒｅｄ
Ａｌ

ｃａ
ｌｉｇ

ｅｎ
ａｃ
ｅａ
ｅ

０．
８７

±０
．１５

小
单

孢
菌

１
Ｍｉ

ｃｒｏ
ｍｏ

ｎｏ
ｓｐ
ｏｒａ

ｃｅ
ａｅ

１
０．
９９

±０
．１４

不
可

培
养

鞘
脂

单
胞

菌
Ｕｎ

ｃｕ
ｌｔｕ

ｒｅｄ
Ｋａ

ｉｓｔ
ｏｂ
ａｃ
ｔｅｒ

ｓｐ
．

０．
８４

±０
．２４

绿
屈

挠
菌

Ｋａ
ｌｌｏ

ｔｅｎ
ｕａ

ｌｅｓ
０．
７４

±０
．１７

不
可

培
养

伯
克

氏
菌

Ｕｎ
ｃｕ

ｌｔｕ
ｒｅｄ

Ｂｕ
ｒｋｈ

ｏｌｄ
ｅｒｉ
ａｃ
ｅａ
ｅ

０．
７３

±０
．１５

不
可

培
养

黄
色

单
胞

菌
Ｕｎ

ｃｕ
ｌｔｕ

ｒｅｄ
Ｘａ

ｎｔｈ
ｏｍ

ｏｎ
ａｄ

ａｌｅ
ｓ

０．
６５

±０
．０９

不
可

培
养

浮
霉

菌
Ｕｎ

ｃｕ
ｌｔｕ

ｒｅｄ
Ｐｌ
ａｎ

ｃｔｏ
ｍｙ

ｃｅ
ｔｅｓ

０．
８７

±０
．２２

酸
杆

菌
１

Ｂｌ
ａｓ
ｔｏｃ

ａｔｅ
ｌｌａ

１
０．
９６

±０
．０２

不
可

培
养

间
孢

囊
菌

Ｕｎ
ｃｕ

ｌｔｕ
ｒｅｄ

Ｉｎ
ｔｒａ

ｓｐ
ｏｒａ

ｎｇ
ｉａｃ

ｅａ
ｅ

０．
８１

±０
．２２

不
可

培
养

鞘
脂

杆
菌

１
Ｕｎ

ｃｕ
ｌｔｕ

ｒｅｄ
Ｓｐ

ｈｉｎ
ｇｏ
ｂａ

ｃｔｅ
ｒｉａ

ｌｅｓ
１

０．
６５

±０
．１４

不
可

培
养

中
间

普
氏

菌
Ｕｎ

ｃｕ
ｌｔｕ

ｒｅｄ
Ｐｒ
ｅｖｏ

ｔｅｌ
ｌａ

０．
７１

±０
．１１

新
鞘

脂
菌

Ｎｏ
ｖｏ
ｓｐｈ

ｉｎｇ
ｏｂ
ｉｕｍ

０．
６２

±０
．１２

不
可

培
养

亚
硝

化
单

胞
菌

７
Ｕｎ

ｃｕ
ｌｔｕ

ｒｅｄ
Ｎｉ

ｔｒｏ
ｓｏ
ｍｏ

ｎａ
ｄａ

ｃｅ
ａｅ

７

０．
８０

±０
．１８

不
可

培
养

红
色

杆
菌

Ｕｎ
ｃｕ

ｌｔｕ
ｒｅｄ

Ｓｏ
ｌｉｒ
ｕｂ

ｒｏｂ
ａｃ
ｔｅｒ

ａｌｅ
ｓ

０．
９６

±０
．１４

不
可

培
养

厌
氧

绳
菌

１
Ｕｎ

ｃｕ
ｌｔｕ

ｒｅｄ
Ａｎ

ａｅ
ｒｏｌ

ｉｎｅ
ａｃ
ｅａ
ｅ１

０．
８１

±０
．１７
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与李会娜等的研究结果相似［２８］，但不同于 Ｓｕｎ 等的报道［２９］。 土壤酶来源于有机肥、动物、植物和微生物等，
其中微生物是土壤酶的重要来源之一［３０⁃３１］。 因此，在本项研究中，紫茎泽兰根际微生物量提高，可增加酶分

泌量，增强土壤酶活性。
红壤根际的 １６Ｓ ｒＤＮＡ 分类单元数显著低于非根际，黄壤和紫色土的根际与非根际相似；主成分分析表

明，在红壤和黄壤根际土壤中，细菌群落的主成分方差和在 ＰＣ 轴上的得分系数与非根际差异显著，其坐标点

处于不同位置，而紫色土根际和非根际则相反。 说明紫茎泽兰对根际细菌种群数量和结构的影响因土壤类型

不同而异，对红壤和黄壤细菌群落结构的影响较大，但对紫色土的影响较小。 众所周知，土壤类型不同，微生

物种群结构也不一样［３２］。 微生物种类不同，对各类化学物质如抗菌素、重金属等的敏感性和抗性也存在显著

差异［３３⁃３４］。 例如，水稻细菌性条斑病菌［３５］、枯草杆菌［３６］对链霉素敏感，但交替单胞菌［３７］、酪酸梭菌［３８］的敏感

性较差；贫营养细菌［３９］、费氏弧菌［４０］对重金属敏感，但弗兰克氏菌［４１］、慢生根瘤菌［４２］的敏感性差。 紫茎泽兰

根系分泌的化感物质内含苯、奈、菲、蒽等多环芳烃等结构，故对根际细菌群落结构的影响表现出土壤类型间

的差异和多样性，由此解释了前人有关报道不尽相同的原因［８， １０， １５］，深入研究紫茎泽兰侵入与不同土壤细菌

群落演变的生理生态学意义很有必要。 此外，尽管红壤、黄壤和紫色土的细菌群落不同，但紫茎泽兰表现出极

强的适应性，均可旺盛生长，排除其他植物，形成单优种群。
在不同类型土壤之间，优势菌株的群落结构的差异极大。 在根际的 ２０ 种优势细菌中，仅链霉菌 １

（Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ １）相同，在非根际只有绿弯菌（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ ＫＤ４⁃ ９６）为共有菌株，意味着紫茎泽兰具有极强的适

应性，能在细菌群落结构不同的土壤上生长。 但就同一种土壤而言，紫茎泽兰根际和非根际细菌的优势门类

均为放线菌、变形菌和拟杆菌，合计占总量的 ６０．６９％—７８．７５％；在前 ２０ 种优势细菌中，根际和非根际之间有

８—１１ 株相同，也表现出较高的相似性。 说明土壤可能是决定根际微生物种群的重要因素，但因紫茎泽兰根

系生命活动而发生不同程度地变化。 此外，放线菌门、变形菌门和拟杆菌门中，很多微生物参与土壤有机质矿

化，具有分解纤维素、半纤维素、蛋白质和木质素等功能［４３］，加之当地气候属于温暖湿润的亚热带气候，这可

能是供试红壤、黄壤和紫色土有机质含量较低的重要原因之一。
总之，在紫茎泽兰根际，土壤酶活性及微生物量碳氮含量显著高于非根际；紫茎泽兰能在细菌群落结构不

同的土壤上生长，表现出极强的适应性，对根际细菌群落结构的影响因土壤类型不同而异；土壤是决定细菌群

落的主要因素，但紫茎泽兰侵入会导致其发生一定程度的变化。
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