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历史因素对土壤微生物群落与外来细菌入侵间关系的
影响
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摘要：群落的组成和结构如何影响其可入侵性一直是入侵生态学的研究热点。 然而关于群落可入侵性和群落特征间关系的认

知却很不统一。 采用交叉互换的试验方法，首先将野外采集的两种长期不同施肥土壤（有机肥和化肥）进行灭菌并回接已方和

对方的土壤悬液，研究土壤环境（历史非生物因素）和土壤微生物群落（历史生物因素）对重建土壤微生物群落特征的相对贡

献。 随后将用红色荧光蛋白标记的青枯菌作为外来种接入重建的土壤中，探究不同土壤微生物群落特征对外来细菌存活数量

（前期入侵潜力）和存活时间（后期入侵潜力）的影响。 结果表明，历史生物因素对重建土壤的原生动物数量、革兰氏阴性与阳

性细菌比等群落特征和外来细菌的存活数量有影响；历史非生物因素对土壤微生物活性、细菌物种多样性和功能多样性等群落

特征以及外来细菌入侵土壤后总的存活时间有影响；外来细菌入侵前期状况仅与原生动物数量、革兰氏阴性与阳性细菌比相

关，而入侵后期的状况则仅与微生物活性、细菌物种多样性和功能多样性相关。 总之，外来细菌在土壤中各时期的入侵潜力和

土著微生物群落特征的相关性主要取决于二者是否由同种历史影响因素控制。 本研究对于阐明生物群落结构与群落可入侵性

之间关系，及指导土壤外来病原菌的防控均具有重要意义。
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ｉｎｖａｓｉｏｎ ｓｔａｇｅ ａｎｄ ｈｉｓｔｏｒｉｃａｌ ｆａｃｔｏｒｓ． Ｍｏｒｅ ｉｍｐｏｒｔａｎｔｌｙ， ｔｈｅ ｃｕｒｒｅｎｔ ｆｉｎｄｉｎｇｓ ｎｏｔ ｏｎｌｙ ｅｌｕｃｉｄａｔｅｄ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｎｏｎ－ｉｎｄｉｇｅｎｏｕｓ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎｖａｓｉｏｎ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｂｕｔ ａｌｓｏ ｐｒｏｍｏｔｅｄ ｔｈｅ ｒｅｓｏｌｕｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ
ｐａｒａｄｏｘ， ａｓ ｗｅｌｌ ａｓ ｇｕｉｄｅ ｔｈｅ ｂｉｏ－ｃｏｎｔｒｏｌ ｏｆ ｎｏｎ－ｉｎｄｉｇｅｎｏｕｓ ｐａｔｈｏｇｅｎｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｉｎｖａｓｉｏｎ； ｌｅｇａｃｙ ｉｍｐａｃｔｓ； ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ； ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ；
ｒｅｃｉｐｒｏｃａｌ ｔｒａｎｓｐｌａｎｔ

鉴于对指导生态保护实践和验证生态学经典理论发展均有重要作用，土著生物群落特征对外来种入侵的

影响（即群落可入侵性）一直都是入侵生态学的研究热点［１⁃３］。 保护和基础生态学家曾分别根据群落可入侵

性研究成果明确优先保护的生态区域和探究生物群落构建的机理［４⁃５］。 但当前群落可入侵性和群落特征间

关系的报道却存在诸多分歧，既有认为物种多样性会增加群落稳定性的生物多样性阻抗假说［１］，也有与之对

立的反多样性阻抗假说———生物多样性高的群落反而更易被入侵［６］。 郑景明和马克平［７］提出研究尺度不同

是造成上述分歧的主要原因：局域尺度上的生物入侵过程由生物相互作用主导，生物多样性高的群落空余生

态位少，因而外来种入侵和本地物种多样性呈负相关［８］；区域尺度上环境筛控制外来种的入侵，生物多样性

高则意味着资源多样性化程度高、生态位类型丰富，因而外来入侵种表现与土著生物多样性成正比［９］。 但现

有关于土壤微域尺度生物群落特征对群落可入侵性影响的研究却比较少。
前人研究指出，调控生物入侵的关键因素在入侵的不同阶段可能会存在差异，从而使外来物种在入侵状

态在不同阶段表现异同［１０⁃１３］。 例如，Ｎａｗｒｏｔ 等［１２］研究得出双壳类动物在红海地区的入侵到达和建立分别由

环境筛和生物相互作用主导；Ｒｉｃｃｉａｒｄｉ 和 Ｃｏｈｅｎ［１３］调查发现外来物种在新栖息地的定殖能力与其对土著群落

的危害程度无关。 但不论外来种入侵处于何种阶段，影响生物入侵的关键因素为何，均不可能会影响被入侵

地初始生物群落特征［１４］。 因此，土著生物群落特征和群落可入侵性之间的关系也会因入侵阶段改变而变化。
此外，由于群落形成实际上是由生物相互作用和环境筛选共同调控的［１５］，且群落的组成和结构与其经历的历

史过程密切相关［１６］。 由此一个群落当下的特征不仅会反映系统的历史生物因素状况，还可能反映系统的历

史非生物因素的影响［１７］，甚至全由历史非生物因素决定［１８］。 这意味着即使外来种入侵过程由生物相互作用

主导，但如果群落的生物多样性本身是由系统历史非生物因素控制的，那么它最终也可能不会阻抗外来种的

２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３９ 卷　
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入侵（即不符合生物多样性阻抗假说）。 所以，历史影响因素不同也会引起土著群落特征和外来种入侵之间

关系出现差异。 综上可知，探明土壤微域尺度不同入侵阶段的外来种状况与土著群落特征之间关系，及其随

土著群落特征决定因素变化状况尤为迫切。
本研究拟借助江西红壤研究所布设于 １９８１ 年的长期施肥定位试验，选择长期化肥和有机肥处理作用下

的土壤，并通过将土壤灭菌并回接已方和对方的土壤悬液重新构建土壤系统，从而探究重建土壤系统生物群

落特征与系统历史影响因素以及外源青枯菌接入重建土壤后存活状况之间的关系，实现明确历史因素对土壤

微生物群落特征与外来细菌入侵潜力间关系的影响及机制的目标。 具体研究假说包括：１） 不同土壤微生物

群落特征对历史生物因素和非生物因素作用的响应不同；２） 在任何入侵阶段，外来细菌入侵潜力仅和与其受

相同历史因素影响的生物群落特征相关，而与其受不同历史因素影响的生物群落特征无关。

１　 材料与方法

１．１　 试验材料

供试土壤分别采自江西省红壤研究所（２８°１５′３０′Ｅ 和 １１６°２０′２４′′Ｎ）红壤性水稻土长期定位试验田的化

肥（每季作物施 Ｎ ９０ ｋｇ ／ ｈｍ２、Ｐ ２Ｏ５ ４５ ｋｇ ／ ｈｍ２、Ｋ２Ｏ ７５ ｋｇ ／ ｈｍ２）和有机肥（早稻施 ２２５００ ｋｇ ／ ｈｍ２紫云英、晚稻

施 ２２５００ ｋｇ ／ ｈｍ２猪粪）施肥处理，土壤类型为美国制土壤分类中的强淋溶土和铁铝土［１９］。 从每处理的三个重

复小区采集耕层土壤（０—１５ ｃｍ），混合后进行大中型土壤动物及根茬等残体剔除、过筛（５ ｍｍ）和冷藏

（４℃），基本理化性质如表 １。 供试外来菌株为红色荧光蛋白标记的青枯菌 Ｒａｌｓｔｏｎｉａ ｓｏｌａｎａｃｅａｒｕｍ ＱＬ⁃Ｒｓ１１１５⁃
ＲＦＰ（Ｒ． ｓｏｌａｎａｃｅａｒｕｍ），由南京农业大学江苏省有机固体废弃物利用重点实验室提供，ＲＦＰ （红色荧光蛋白）
标记后的菌株除了具 Ｇｍｒ（庆大霉素抗性）外，其余性状同母株［２０］。

表 １　 初始土壤的基本理化性质

Ｔａｂｌｅ １　 Ｂａｓｉｃ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｏｒｉｇｉｎａｌ ａｎｄ ｓｔｅｒｉｌｉｚｅｄ ｓｏｉｌｓ

土壤
Ｓｏｉｌ

颗粒组成
（砂％∶粉％∶黏％）

Ｔｅｘｔｕｒｅ
（ｓａｎｄ％∶ｃｌａｙ％∶ｓｉｌｔ％）

酸碱度
ｐＨ

（Ｈ２Ｏ）

总有机碳
Ｔｏｔａｌ ｏｒｇａｎｉｃ

ｃａｒｂｏｎ ／
（ｇ ／ ｋｇ）

可溶性有机碳
Ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ

ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ／
（ｍｇ ／ ｋｇ）

全氮
Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ

／ （ｇ ／ ｋｇ）

速效氮
Ａｖａｉｌａｂｌｅ
ｎｉｔｒｏｇｅｎ

／ （ｍｇ ／ ｋｇ）

微生物量碳
Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ
ｂｉｏｍａｓｓ

／ （ｍｇ ／ ｋｇ）

化肥处理
Ｃｈｅｍｉｃａｌ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ ６６ ∶１９ ∶１５ ５．２４±０．００ ２１．１±０．２ １１３．４±２．１ ２．１１±０．０３ １８．７±０．２ ３０１．１±７．６

有机肥处理
Ｏｒｇａｎｉｃ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ ８４ ∶１２ ∶４ ５．３１±０．００ａ ２６．６±０．８∗∗ １４２．５±４．５∗∗ ２．６０±０．０６∗ １７．６±０．７ ５８６．０±９．１∗∗∗

　 　 表中数字为平均值， ∗、∗∗和∗∗∗分别代表 Ｐ＜０．０５，＜０．０１ 和 ０．００１，ａ 因为两组数据的标准差均为 ０，故无法进行 ｔ 检验

１．２　 试验设计

采用交叉互换设计以便区分土壤历史生物和非生物因素的作用［１８，２１］，设置 ４ 个处理（图 １）：１）化肥处理

灭菌土壤＋化肥处理土壤微生物群落（ＣｓＣｍ）；２）化肥处理灭菌土壤＋有机肥处理微生物群落（ＣｓＯｍ）；３） 有

机肥处理灭菌土壤＋化肥处理微生物群落（ＯｓＣｍ）；４）有机肥处理灭菌土壤＋有机肥处理土壤微生物群落

（ＯｓＯｍ）。 试验过程中进行 ５ 次破坏性采样，每次每处理取 ３ 个重复。
根据试验设计对两种肥力土壤进行灭菌并回接已方和对方生物群落处理。 首先，称取 １００．０ ｇ 经 γ－射线

（５０ ＫＧｙ）辐射灭菌的两种施肥处理土壤，分别放入 ２５０ ｍＬ 带盖的玻璃瓶中。 其次，称取未灭菌土壤 ６０．０ ｇ，
加入盛 １８０ ｍＬ 无菌水和若干玻璃珠的三角烧瓶中并振摇 ３０ ｍｉｎ，制成土壤生物接种悬液。 最后，将装有灭菌

土壤的玻璃瓶等分成两份后，分别均匀滴加已方和对方的土壤悬液 ３ ｍＬ 即可。 重建完成后，将 ６０ 个玻璃瓶

一同放在 ２５℃黑暗下培养 １８０ ｄ （使所构建系统稳定）再接种外来菌。 接种外来细菌前，随机破坏性取不同

处理土壤各 ３ 份进行土壤微生物群落分析。
Ｒ． ｓｏｌａｎａｃｅａｒｕｍ 接种前需在含 ３０ μｇ ／ ｍＬ 庆大霉素的 ５０ ｍＬ ＬＢ 培养基中进行富集培养（２２０ ｒ ／ ｍｉｎ，

３　 ５ 期 　 　 　 马超　 等：历史因素对土壤微生物群落与外来细菌入侵间关系的影响 　
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　 图 １　 两种施肥处理土壤土壤生物和非生物因素交叉互换操作示

意图

Ｆｉｇ． １ 　 Ｔｈｅ ｓｃｈｅｍａｔｉｃ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｒｅｃｉｐｒｏｃａｌ ｔｒａｎｓｐｌａｎｔｅｄ ｓｏｉｌ

ｂｉｏｔｉｃ ａｎｄ ａｂｉｏｔｉｃ ｆａｃｔｏｒｓ ａｆｔｅｒ ｓｔｅｒｉｌｉｚｅｄ ｔｗｏ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ

ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｓｏｉｌ

ＣＣ 和 ＯＯ：初始化肥处理和有机肥处理土壤，ｉｎｉｔｉａｌ ｓｏｉｌ ｏｆ ｃｈｅｍｉｃａｌ

ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ ａｎｄ ｏｒｇａｎｉｃ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ；Ｃｍ，Ｃｓ，Ｏｓ，和 Ｏｍ：化肥处理

土壤微生物群落，化肥处理灭菌土壤，有机肥处理土壤微生物群

落和有机肥处理灭菌土壤，ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｉｎｏｃｕｌｕｍ ａｎｄ ｓｔｅｒｉｌｉｚｅｄ ｓｏｉｌ

ｏｆ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ， ａｓ ｗｅｌｌ ａｓ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｉｎｏｃｕｌｕｍ ａｎｄ

ｓｔｅｒｉｌｉｚｅｄ ｓｏｉｌ ｏｆ ｏｒｇａｎｉｃ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ； ＣｓＣｍ，ＣｓＯｍ，ＯｓＣｍ，和

ＯｓＯｍ：化肥处理灭菌土壤＋化肥处理土壤微生物群落，化肥处理灭

菌土壤＋有机肥处理微生物群落，有机肥处理灭菌土壤＋化肥处理

微生物群落以及有机肥处理灭菌土壤＋有机肥处理土壤微生物群

落处理，ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｉｎｏｃｕｌｕｍ ｆｒｏｍ ｏｒｇａｎｉｃ ａｍｅｎｄｅｄ ｓｏｉｌｓ ｗａｓ ｉｎｔｒｏｄｕｃｅｄ

ｉｎｔｏ ｓｔｅｒｉｌｉｚｅｄ ｓｏｉｌｓ ｗｉｔｈ ｅｉｔｈｅｒ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｏｒ ｏｒｇａｎｉｃ ｇｒｏｕｐｓ， ａｓ ｗｅｌｌ ａｓ

ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｉｎｏｃｕｌｕｍ ｆｒｏｍ ｃｈｅｍｉｃａｌｌｙ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｄ ｓｏｉｌｓ ｗａｓ ｉｎｔｒｏｄｕｃｅｄ

ｉｎｔｏ ｓｔｅｒｉｌｉｚｅｄ ｓｏｉｌｓ ｗｉｔｈ ｅｉｔｈｅｒ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｏｒ ｏｒｇａｎｉｃ ｇｒｏｕｐｓ

３０℃）。 将培养至指数生长期的细菌用无菌水离心

（８０００ ｇ， ５ ｍｉｎ）重悬 ３ 次后稀释成 １０８ ＣＦＵ ／ ｍＬ 的菌

液。 分别移取 ３ ｍＬ 稀释过的 Ｒ． ｓｏｌａｎａｃｅａｒｕｍ 菌液至前

述置换处理后的土壤系统中，使最终接种量达 １０７ＣＦＵ ／
ｇ 干土。 ２５℃黑暗条件下继续培养 ５６ 天，于接种后第

７、１４、２８ 天和 ５６ 天进行破坏性采样。
１．３　 指标测定

土壤原生动物数量采用最大或然率法进行计

数［２２］。 土壤微生物磷脂脂肪酸分析参照 Ｆｒｏｓｔｅｇａｒｄ
等［２３］方法进行。 土壤细菌物种组成采用末端限制性片

段长度多态性技术（Ｔ－ＲＬＦＰ）进行测定，土壤总 ＤＮＡ
提取使用 ＦａｓｔＤＮＡ  ＳＰＩＮ Ｋｉｔ ｆｏｒ Ｓｏｉｌ 试剂盒 （ ＭＰ
Ｂｉｏｍｅｄｉｃａｌｓ， Ｓｏｌｏｎ， ＯＨ， ＵＳＡ），１６Ｓ ｒＲＮＡ 基因扩增引

物为：５′端带荧光物质 ＦＡＭ 标记的 ２７ｆ （ ６⁃ＦＡＭ⁃ ５′⁃
ＡＧＡＧＴＴＴＧＡＴＣＣＴＧＧＣＴＣＡＧ⁃ ３′） 和 引 物 １４９２ｒ （ ５′⁃
ＧＧＴＴＡＣＣＴＴＧＴＴＡＣＧＡＣＴＴ⁃ ３′），限制性内切酶 ＨｈａＩ，
ＭｓｐＩ 和 ＲＳａＩ，并以 Ｔ⁃ＲＦｓ 的相对组成计算物种多样

性［２４］。 土壤细菌代谢指纹分析通过 Ｂｉｏｌｏｇ⁃Ｅｃｏ 板

（Ｂｉｏｌｏｇ， Ｈａｙ⁃ｗａｒｄ， ＣＡ， ＵＳＡ）培养测定实现，由于供试

土壤微生物碳源利用效率在 ７２ ｈ 时最高，因而以该时

的试验结果计算功能多样性［２５］。 土壤微生物呼吸、土
壤有机碳和总氮等的测定分别采用室内密闭培养法、高
温外热重铬酸钾氧化⁃容量法和开氏消煮法［２６］。

外来细菌接入土壤后的存活量采用修改过的稀释

涂布计数法测定［２７］。 外来细菌接入土壤后的存活时间

通过拟合 Ｗｅｉｂｕｌｌ 单指数模型的方法获得［２８］，即根据

Ｗｅｉｂｕｌｌ 单指数模型的相关系数计算出土壤中外来细菌 Ｒ． ｓｏｌａｎａｃｅａｒｕｍ 达到检测线 １００ ＣＦＵ ／ ｇ 所需的时间

（Ｔｉｍｅ ｎｅｅｄｅｄ ｔｏ ｒｅａｃｈ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｌｉｍｉｔ， ｔｔｄ）。 Ｗｅｉｂｕｌｌ 单指数模型： ｌｏｇ Ｎｔ( ) ＝ ｌｏｇ１０ Ｎ０( ) － ｌｏｇ１０
ｔ( )

ｐ ，其中 Ｎｔ为

采样点土壤中外来细菌 Ｒ． ｓｏｌａｎａｃｅａｒｕｍ 的浓度，Ｎ０为 Ｒ． ｓｏｌａｎａｃｅａｒｕｍ 的初始土壤接种浓度，ｔ 为取样时间，δ
为尺度参数，ｐ 为弧度参数。
１．４　 数据分析

数据分析前分别利用 Ｋｏｌｍｏｇｏｒｏｖ⁃Ｓｍｉｒｎｏｖ 和 Ｌｅｖｅｎｅ 方法检验数据的正态分布及方差齐性，并在必要时进

行转换。 采用 ｔ 检验分析土壤灭菌和交换接种前后土壤各微生物群落特征的差异。 采用两因素方差分析探

究灭菌土壤环境和接种土壤微生物群落单独和交互作用对重建土壤微生物群落特征以及外来细菌在其中存

活的影响。 冗于分析被用于揭示外来细菌存活量或存活时间与土壤各微生物群落特征的关系。 线性回归分

析进一步定量调查各土壤微生物群落特征与外来细菌存活状况的关系。 数据统计和图形制作分别在 Ｒ ３．４．３
和 Ｏｒｉｇｉｎ ９．０ 上完成。

２　 结果和分析

２．１　 灭菌土壤环境和接种生物群落对重建土壤微生物群落的影响

重建土壤的微生物呼吸速率、细菌物种和功能多样性主要受灭菌后土壤环境因素影响（表 ２）。 仅接种生
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物群落不同时，重建土壤的微生物呼吸速率、细菌物种多样性和功能多样性均无差异（Ｐ＞０．０５）；当接种生物

群落同为有机肥处理，相比接入化肥处理的灭菌土壤，接入有机肥的灭菌土壤微生物呼吸速率、细菌物种多样

性和功能多样性分别显著下降了 ２９．５％，９．１％和 ６．５％ （Ｐ＜０．０５） （表 ２）。
重建土壤的原生动物数量、革兰氏阴性与阳性细菌比（Ｇ ／ Ｇ＋）主要受接种土壤生物群落来源的影响（表

２）。 在接种生物群落来源相同而土壤环境不同时，原生动物数量和 Ｇ ／ Ｇ＋均无差异（Ｐ＞０．０５）；当灭菌土壤同

为化肥处理，与接种化肥处理的生物群落相比，接种有机肥处理土壤微生物群落后，重建土壤原生动物数量和

Ｇ ／ Ｇ＋分别显著下降和上升了 １７．７％和 ２２．２％ （Ｐ＜０．０５） （表 ２）。 重建后土壤的真菌生物量不受灭菌后土壤

环境和接种生物群落来源的影响（Ｐ＞０．０５） （表 ２）。

表 ２　 灭菌土壤环境和接种生物群落对重建稳定后土壤生物群落特征的影响的方差分析

Ｔａｂｌｅ ２ 　 Ｓｕｍｍａｒｙ ｏｆ ＡＮＯＶＡ ｒｅｓｕｌｔｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｓｔｅｒｉｌｉｚｅｄ ｓｏｉｌ ａｎｄ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｉｎｏｃｕｌｕｍ ｏｎ ｔｈｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ

ｒｅｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ｓｏｉｌ

指标
Ｉｎｄｉｃｅｓ

平均值和标准差
Ｍｅａｎ ± ｓ．ｅ． ｕｎｄｅｒ ｅａｃｈ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

方差分析
Ｆ⁃ ａｎｄ Ｐ⁃ｖａｌｕｅ ｆｒｏｍ ｔｗｏ⁃ｗａｙ ＡＮＯＶＡ

ＣｓＣｍ ＣｓＯｍ ＯｓＣｍ ＯｓＯｍ ＳＥ ＳＭ ＳＥ× ＳＭ

微生物呼吸

Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｒｅｓｐｉｒａｔｉｏｎ ／ （ｍｇ ｋｇ－１ ｄ－１）
６．７５±０．２７ ９．３５±０９９Ｂ １０．０２±１．５２ １３．２２±１．６６Ａ ６．２５∗ ４．１３ ０．０５

原生动物数量 Ｐｒｏｔｏｚｏａｎ ／ （ ｌｏｇ 个 ／ ｇ） １１．２８±０．２９ａ ９．２８±０．２１ｂ １１．２０±０．４８ ９．７７±０．０５ ０．３５ ２４．３７∗∗ ０．６６

真菌生物量 Ｆｕｎｇｉ ｂｉｏｍａｓｓ ／ （ｎｍｏｌ ／ ｇ） ２．０８±０．４５ １．８１±０．２４ １．１４±０．１６ １．６１±０．１７ ３．１１ １．００ １．３５
革兰氏阴阳细菌比

Ｇｒａｍ－ ／ Ｇｒａｍ＋ ０．６３±０．０２ｂ ０．８１±０．０４ａ ０．７４±０．０６ ０．８６±０．０７ ２．０２ ６．３２∗ ０．３０

细菌物种多样性
Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ２．０７±０．０６ ２．０２±０．０７Ｂ ２．２９±０．１０ ２．２４±０．０１Ａ ８．２５∗ ０．４１ ０．００

细菌功能多样性
Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ２．８４±０．０７ ２．８９±０．０４Ｂ ２．９１±０．０９ ３．１０±０．０１Ａ ４．２０∗ ２．８２ ０．８８

　 　 ｔ 检验被用于分析土壤灭菌和交换接种前后土壤各微生物群落特征的差异，小写字母表示同一施肥处理土壤灭菌后接种不同施肥影响下的

土壤生物群落时 ｔ 差异显著，大写字母表示不同施肥处理土壤灭菌后接种相同处理土壤生物群落时 ｔ 差异显著，不同字母表示差异达到显著水

平（Ｐ ＜ ０．０５）。 两因素方差分析被用于探究灭菌土壤环境和接种土壤微生物群落单独和交互作用对重建土壤微生物群落特征的影响，∗和∗

∗代表 Ｐ ＜ ０．０５ 和 Ｐ ＜ ０．０１；ＳＥ：灭菌土壤环境，ｓｔｅｒｉｌｉｚｅｄ ｓｏｉｌ；ＳＭ：接种微生物群落，ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｉｎｏｃｕｌｕｍ

２．２　 灭菌土壤环境和接种生物群落对外来细菌存活的影响

Ｒ． ｓｏｌａｎａｃｅａｒｕｍ 进入重建土壤后 ５６ 天的存活量受主要微生物群落影响（Ｆ ＝ １０．７８，Ｐ＜０．０５） （图 ２）。 灭

菌化肥处理土壤接种有机肥处理的土壤生物较接种自身生物会显著促进 Ｒ． ｓｏｌａｎａｃｅａｒｕｍ 的存活；灭菌有肥土

壤接种化肥处理生物群落呈相反的趋势（图 ２）。 与存活量不同，Ｒ． ｓｏｌａｎａｃｅａｒｕｍ 的存活时间却是由灭菌土壤

环境决定的（Ｆ＝ ２．３５，Ｐ＜０．０１） （图 ２）。 不论是接种有机肥还是化肥处理的生物群落，灭菌有机肥处理土壤

中外来 Ｒ． ｓｏｌａｎａｃｅａｒｕｍ 的存活时间始终显著高于灭菌化肥处理土壤的（图 ２）。
２．３　 土著微生物群落特征与外来细菌存活的关系

冗于分析显示，不同土壤生物群落特征与 Ｒ． ｓｏｌａｎａｃｅａｒｕｍ 在土壤中存活量或存活时间的关系存在显著差

异（图 ３）。 其中，Ｒ． ｓｏｌａｎａｃｅａｒｕｍ 在 ５６ 天的存活量与土壤原生动物数量和 Ｇ ／ Ｇ＋ 关系较为密切，但 Ｒ．
ｓｏｌａｎａｃｅａｒｕｍ 在土壤中存活时间则主要受土壤微生物呼吸速率、细菌物种和功能多样性影响。

回归分析表明，原生动物数量和 Ｇ ／ Ｇ＋同 Ｒ． ｓｏｌａｎａｃｅａｒｕｍ 在土壤的存活量明显相关，且前者为负相关、后
者为正相关（Ｐ＜０．０５）；而土壤微生物呼吸速率、细菌物种多样性和功能多样性则同 Ｒ． ｓｏｌａｎａｃｅａｒｕｍ 的存活时

间均呈显著正相关（Ｐ＜０．０５）；土壤真菌生物量同上述二者均不相关（Ｐ＞０．０５） （图 ４）。

３　 讨论

重建土壤生物群落的原生动物数量、革兰氏阴性与阳性细菌比（Ｇ ／ Ｇ＋）等群落特征主要由历史生物因素

决定，而微生物呼吸速率、细菌物种和功能多样等则受历史非生物因素控制（表 ２），这与 Ｘｕｎ 等［１８］ 的发现类

５　 ５ 期 　 　 　 马超　 等：历史因素对土壤微生物群落与外来细菌入侵间关系的影响 　
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图 ２　 不同灭菌土壤环境和微生物群落组合土壤中外来细菌的存活量和总存活时间

Ｆｉｇ．２　 Ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｎｄ ｔｉｍｅ ｎｅｅｄｅｄ ｔｏ ｒｅａｃｈ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｌｉｍｉｔ （ ｔｔｄ） ｏｆ Ｒ． ｓｏｌａｎａｃｅａｒｕｍ ａｆｔｅｒ ｉｎｏｃｕｌａｔｉｎｇ ｉｎｔｏ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ｓｏｉｌｓ

图中展示了两因素方差分析的 Ｆ 值和 Ｐ 值以及单因素方差分析和 Ｄｕｎｃａｎ 检验结果

图 ３　 外来 Ｒ． ｓｏｌａｎａｃｅａｒｕｍ 接入土壤后的存活状况与土壤生物群落特征关系的冗于分析

Ｆｉｇ．３　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ （ＲＤＡ） ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｓｕｒｖｉｖａｌ ｏｆ Ｒ． ｓｏｌａｎａｃｅａｒｕｍ ｉｎ ｓｏｉｌ

似。 通过群落构建过程的研究，前人发现群落的组成和结构是生物和非生物因素共同作用的结果［２９］。 因而

重建土壤系统的微生物群落特征也会反映系统非生物因素状况。 通过生物相互作用和环境筛选对外来种入

侵相对贡献研究，研究者发现系统生物群落特征不代表生物相互作用影响的情况［１７，３０］。 例如，Ｎａｅｅｍ 等［１７］指

出当群落可入侵性被外界环境因素（如气候和资源）主导时，生物多样性和群落可入侵性呈正相关，不能反映
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图 ４　 外来菌在土壤中存活状况与土壤各生物特征之间的关系

Ｆｉｇ．４　 Ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｓｕｒｖｉｖａｌ ｏｆ Ｒ． ｓｏｌａｎａｃｅａｒｕｍ ｉｎ ｓｏｉｌ ａｎｄ ｒｅｓｉｄｅｎｔ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ

图中展示了相关性分析的 Ｒ 值和 Ｐ 值

土著物种的竞争作用对外来种存活的影响。 土壤微生物活性、细菌的物种多样性和功能多样性等对土壤资源

有效性的响应较为敏感，而重建土壤生物群落的资源有效性又主要受灭菌土壤环境调控，这使得上述微生物

群落特征被灭菌的土壤环境特征所主导［１⁃３３］。 土壤 Ｇ ／ Ｇ＋会随灭菌土壤环境变化而出现一定波动，但仅在接

种悬液不同时才出现显著差异。 这可能是因为系统中物种的出现与消失需较长的时间才能趋于平衡，虽然 ８
个月的时间跨度对周转速率较快的微生物群落来说较长，但是从群落整体的组成和结构来说，室内培养过程

仍无法改变先前 ３０ 多年田间管理措施所形成的影响格局［１８，２９］。 例如，长期不同施肥措施不仅可通过调控土

壤的养分供应来直接影响土壤微生物群落，还能改变土壤 ｐＨ、团聚体等理化性状而对土壤微生物产生间接作

用［３４］。 土壤原生动物多以细菌为食，自然也就会与土壤细菌的物种组成（Ｇ ／ Ｇ＋）一样，主要由接种土壤微生

物群落所调控［３５］。
已有的研究表明，在不同入侵阶段，决定外来种入侵成功与否的因素会有所差异［１２⁃１３］。 与前人研究发现

一致，本研究显示历史生物因素主导外来细菌前期进入土壤系统的数量，历史非生物因素控制外来细菌在土

壤中的存活时间（图 ２）。 Ｌｅｖｉｎｅ 等［２］也认为外来物种入侵初期受生物相互的影响强于环境因素的，而后期则

主要受到环境因素的影响。 外来细菌接种后能够在 ５６ 天后依然存在，说明环境过滤作用（如 ｐＨ）不会是其

数量的限制因素。 外来细菌进入土壤 ５６ 天后数量没有爆增，此时土壤有效资源相对丰富，不会限制外来细菌

的发展；但有限数量和尚未广泛分布的外来细菌会对捕食和拮抗作用等生物相互作用异常敏感［６⁃３７］。 反之，
随着进入土壤系统的时间延长，外来细菌进入对数生长期，其受捕食和拮抗作用的影响会减弱，受土壤有效资

源的影响会增强［３８］。 本研究还发现，外来细菌进入土壤初期的存活数量与原生动物数量和 Ｇ ／ Ｇ＋相关；而外

来细菌在土壤中存活天数与微生物活性、细菌物种多样性和功能多样性相关（图 ３ 和图 ４）。 结合前段所述，

７　 ５ 期 　 　 　 马超　 等：历史因素对土壤微生物群落与外来细菌入侵间关系的影响 　
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外来细菌的入侵状况是否可通过土壤微生物群落特征预测，依赖于不同入侵阶段二者的历史影响因素是否一

致。 外来细菌接入土壤初期的入侵潜力会因原生动物数量和革兰氏阳性菌比例增加而降低。 这符合天敌逃

逸假说的论断，因为原生动物和部分革兰氏阳性菌（如放线菌）可分别通过捕食和分泌杀菌性代谢产物抑制

外来细菌的活动［３９］。 但是 Ｙａｏ 等［２８］研究却指出外来细菌进入土壤后所受的阻抗程度会随革兰氏阴性菌比

例的增加而变强，这或归因于不同研究所选择的外来菌种类和性状是不同的。 Ｙａｏ 等［２８］ 研究关注的是大肠

杆菌（土壤常见细菌）存活时间和 Ｇ ／ Ｇ＋的关系，而本研究分析的是青枯菌（一种土传病菌）接入土壤初期的存

活量。 外来细菌进入土壤后期的入侵潜力与土壤微生物活性、细菌物种和功能多样性呈正相关。 一般认为小

尺度上群落可入侵性与生物多样性会呈反比，且物种多样性和功能多样性的表现应有差异［１，１０，４０］。 上述分歧

主要是因本研究中细菌物种和功能多样性以及土壤微生物呼吸均由历史非生物因素决定，三者反映的均是土

壤有效资源状况而非生物相互作用。
本研究的供试土壤是来自同一长期定位试验田块的不同施肥处理，这两种化肥和有机肥影响的土壤在开

展施肥处理前的生物和非生物性状是相同的。 结合供试土壤基本性状和入侵试验结果可知，长期不同施肥管

理措施能够显著改变农田土壤的生物和非生物性状，改变土壤的可入侵性。 例如，有机肥处理土壤中外来细

菌的入侵潜力明显提升。 这或归因于：１）有机肥可利用自身携带的微生物直接改变土著微生物群落结构，可
能改善外来细菌进入初期的存活状况；２）有机肥中丰富的有效资源可为外来细菌持续提供养分延长存活时

间，有机肥对土壤理化性质的改善也会进一步促进外来菌的生存［１８，２７，３７］。

４　 结论

重建土壤系统的生物群落活性、组成和结构特征反映了历史生物和非生物因素的遗产效应。 外来细菌不

论是在入侵土壤前期还是后期，其入侵潜力与生物群落特征相关与否均取决于二者的历史影响因素是否相

同。 长期不同施肥措施可通过改变农田土壤性质而实现对群落可入侵性的影响。 本研究有助于不仅缓解群

落多样性与可入侵性关系悖论，还能指导有益菌剂田间使用和土传病害的防控。
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