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热带珊瑚岛植物种植对土壤改良及其微生物群落形成
的影响

黄　 峰，王玮韧，饶　 鑫，郝珖存，何　 聃，王　 俊，简曙光，申卫军∗，任　 海
中国科学院华南植物园，中国科学院退化生态系统植被恢复与管理重点实验室， 广州　 ５１０６５０

摘要：植被及关联的土壤微生物对于维持热带珊瑚岛的生态系统功能和稳定性具有重要作用。 本研究采集了植物种植前的种

植土和种植早期珊瑚砂土，以及栽植幼苗基质中的根际土和非根际土，利用扩增子测序的手段，分析其中的真菌和细菌的多样

性、群落组成及变化。 分析结果显示，种植土、幼苗基质中的非根际土和根际土可能是珊瑚砂土壤中微生物的重要来源，其中最

主要的类群包括以担子菌门和接合菌门为代表的真菌，以及以变形菌门、酸杆菌门为代表的细菌。 珊瑚砂土的真菌丰度（８６４．２
±４１．４，为每 ０．２５ ｇ 土的物种数）显著低于来自苗基质的根际土（１０８６．１±６４．３， Ｐ ＝ ０．０１４）和苗非根际土（１２５１．４± ４８．１， Ｐ＜
０．００１）；珊瑚砂土的细菌丰度与苗基质根际土和非根际土之间并没有显著性差异。 通过对比种植土和植物种植后的珊瑚砂土

的微生物群落b－多样性，也发现植物种植对真菌和细菌类群组成产生了影响；主要类群接合菌门真菌相对丰度从 ０．２％增加到

１７．４％，而伞菌纲真菌的相对丰度从 ２０．８％下降到 ０．９％，β－变形菌纲细菌的相对丰度从 １７．７％下降到 ０．１％。 我们的研究结果

启示，珊瑚砂土壤微生物的组成并非是对不同来源微生物进行简单的集合，其中生活史与植物关系密切的微生物类群，目前还

未在珊瑚砂土壤中表现出优势分布；相反，一些在植物根际和非根际土中较少出现的微生物，在珊瑚砂土壤中则广为存在，从而

说明土壤微生物群落恢复过程的复杂性。
关键词：真菌； 细菌； 生态恢复； 扩增子测序
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南沙群岛及其周边海域是我国重要的领土，具有丰富的自然资源和重要的战略地位［１⁃２］。 热带珊瑚岛是

这些领土的重要组成部分，在其上构建植被生态系统，建设珊瑚岛宜居的生态环境是维持这些珊瑚岛持续发

展的基础。 植被生态系统的恢复是一项系统工程，不仅涉及到恢复系统的各个组分，如生产者、消费者和分解

者，以及它们赖以生存的非生物环境如气候和土壤，也涉及到恢复系统的发展、演化阶段。
在恢复初期或先锋群落阶段，通常小气候和土壤条件比较严酷。 这个阶段一般采用一些适生、耐瘠的植

物种类，辅以相应的土壤改良和栽培管理措施以达到改善生境条件的目的。 新建的热带珊瑚岛所在海域水热

条件比较丰富，但是土壤非常贫瘠，主要的土壤介质为珊瑚和贝壳组成的珊瑚砂，有机质和营养元素（如氮）
含量极低［３］。 因此，针对新建珊瑚岛特殊的生境条件，先锋群落建植阶段所采取的主要措施是选择适生植物

种，以及生境营造如土壤改良［１］。 通过对珊瑚岛附近海域的岛屿进行调查，前人的研究发现我国南海海岛的

植物物种十分贫乏，自然植物群落的结构也相对简单［１， ４⁃５］。 在植物选择的过程中，主要考虑那些对珊瑚岛环

境适应性较强，具有耐旱、耐盐、耐瘠薄、抗风等特性，比如草海桐 （Ｔｅｒｍｉｎａｌｉａ ｃａｔａｐｐａ）、木麻黄（Ｃａｓｕａｒｉｎａ
ｅｑｕｉｓｅｔｉｆｏｌｉａ）、榄仁（Ｔｅｒｍｉｎａｌｉａ ｃａｔａｐｐａ）、海刀豆 （Ｃａｎａｖａｌｉａ ｍａｒｉｔｉｍａ）、厚藤（ Ｉｐｏｍｏｅａ ｐｅｓ⁃ｃａｐｒａｅ）等。 其次，为
创造珊瑚岛更好的人居环境，也要考虑一些具有一定食用和观赏价值的植物，如花卉、蔬菜和水果［１］。 目前

所采取的土壤改良措施主要是在栽植时施用有机肥［１］。
相比于在退化森林土壤、沙漠土壤等开展植被新建和生态恢复来说，热带珊瑚岛的生态恢复具有其更大

的难度。 热带珊瑚岛虽然年降水量不低（约 ２０００ ｍｍ），但降水季节分配非常不均，干季长达 ６ 个月；新建的珊

瑚岛地下水短期内还没有形成或水位较低，土壤保水能力差，为植物干季生长带来了严酷的考验［１⁃２］。 然而，
通过一定的人工辅助土壤改良措施，选择适生的植物种类，长途运输种苗栽植，以及施用一定的水肥管理措

施，目前在南沙新形成的几个珊瑚岛上已构建了多种类型的先锋植物群落，包括防风林、固沙绿地、公园绿地、
行道树、四旁绿化等。 这些先锋群落是在频繁的人为干预下新建形成的，后期阶段更多需要通过其自身的物

质和能量循环来维系和发展。 因此，对这些先锋群落的结构和功能进行观测、分析，对将来进行群落结构和功

能的优化改良具有重要实践意义。 同时，新形成的珊瑚岛类似一张“白纸”，在其上进行植被新建与恢复也对

发展和检验岛屿生态学、恢复生态学的相关理论（如阈值理论）具有重要学术价值。
植物群落的恢复可预见性和其恢复效果的直观性。 但是，植物栽植后珊瑚岛上土壤微生物群落如何恢复

和发展，以及最终如何形成一个稳定的群落结构较难量化和评价。 在一个健康的生态系统中，土壤微生物对

于整个生态系统的物质和能量循环起着重要的作用，是判断一个生态系统健康与否的重要环节［６⁃８］。 比如，
生态系统中物质与能量循环重要组成部分的土壤氮循环，其主要包括的固氮作用、硝化作用、反硝化作用和氨

化作用，均是由微生物驱动实现的［９⁃１２］。 另外，土壤微生物对于植物的生长也有非常切实的作用，比如促进植

２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３９ 卷　
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物对氮、磷、铁元素的吸收［１３⁃１４］，刺激植物生长素合成并加快植物生长［１５］，以及诱导植物的非系统性抗性并提

高植物对病虫害的抵御能力［１６］。 因此，在研究生态系统的重建和恢复过程中，关注以真菌和细菌为代表的土

壤微生物群落的重建和恢复同样具有重要的科学和实践意义。
本研究利用一个热带珊瑚岛上开展的植被新建试验，通过对植物种植后的土壤进行取样，研究随植物栽

植带来的土壤微生物群落如何形成、适应和变化，目的是为珊瑚岛的长期生态建设和保护提供本底的调查数

据，并为生态恢复实践和理论、土壤改良措施、海岛植被生态系统养分循环等提供关于土壤微生物方面的研究

基础。

１　 材料和方法

１．１　 土壤样品收集

热带珊瑚岛的成土基质主要为珊瑚和贝壳砂。 珊瑚砂养分少、含水量低、高盐、强碱，并不适宜微生物的

生长，因此在珊瑚岛植被的新建和恢复过程中，外来微生物可能是其土壤微生物的主要来源。 为具体研究这

一过程，本实验中采集的土壤样品包括移栽植物幼苗基质中的根际土和非根际土、珊瑚岛上人工配制的种植

土，以及植物栽植一段时间后的根围土；此后分别称为苗根际土、苗非根际土、种植土和珊瑚砂土，共计有土样

８１ 个。 移栽植物幼苗的根际土和非根际土样品采集自海南省文昌市凌叶园林绿化工程有限公司的苗圃，采
集时间为 ２０１７ 年 ８ 月（表 １）。 每种植物选择 ３—５ 株幼苗，连根拔出，将其根系上附着的土壤抖落下来定为

根际土，离根系较远的土壤定为非根际土［１７］。 对来自同一种植物的根际土和非根际土分别进行混合，最终分

别获得 ２２ 个分析样品（表 １）。

表 １　 本实验采集的土壤样品及对应植物信息

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ ａｎｄ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｐｌａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ

样品编号
Ｓａｍｐｌｅ ｎｕｍｂｅｒｓ

植物种类
Ｐｌａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ

土样类型
Ｓｏｉｌ ｔｙｐｅｓ

Ｂ１—Ｂ３３ 号土样 为 ２０１７ 年 ６ 月 ６—１２ 日采自珊瑚岛

Ｂ１， Ｂ２， Ｂ５， Ｂ６， Ｂ９， Ｂ１０ 草海桐 非根际土

Ｂ３， Ｂ４， Ｂ１１， Ｂ１２ 木麻黄 非根际土

Ｂ１９， Ｂ２０ 龙爪茅 非根际土

Ｂ１３， Ｂ１４ 海杧果、龙爪茅、四生臂形草、醴肠、狗牙根 非根际土

Ｂ２８—Ｂ３３ 椰子、龙爪茅，椰子、酸豆 、番木瓜等，朱槿、夹竹桃、龙船花、海南龙
血树 、灰莉 、榄仁树、椰子等

非根际土

Ｂ１５—Ｂ１８，Ｂ２１—Ｂ２７ 龙爪茅、牛筋草、醴肠、四生臂形草、狗牙根 根际土

Ｂ３４—Ｂ３９ 号土样 为 ２０１７ 年 ６ 月 １５ 日采自珊瑚岛

Ｂ３４—Ｂ３９ 未种植植物 种植土

Ｂ４０—Ｂ８３ 号土样 为 ２０１７ 年 ８ 月 １４ 日采自海南文昌凌叶苗圃

Ｂ４０—Ｂ８３
草海桐、翠芦莉、朱槿、大叶相思、过江藤、海岸桐、海滨木巴戟、海刀
豆、海杧果、红厚壳、花叶鸭脚木、黄金香柳、黄槿、灰莉、抗风桐、榄
仁树、莲叶桐、木麻黄、水黄皮、杨叶肖槿、椰子、银叶树

双数编号为根际土，单数编号为非
根际土

　 　 注： 植物种及对应拉丁学名： 草海桐 （ Ｔｅｒｍｉｎａｌｉａ ｃａｔａｐｐａ）， 木麻黄 （ Ｃａｓｕａｒｉｎａ ｅｑｕｉｓｅｔｉｆｏｌｉａ）， 海杧果 （ Ｃｅｒｂｅｒａ ｍａｎｇｈａｓ）， 龙爪茅

（Ｄａｃｔｙｌｏｃｔｅｎｉｕｍ ａｅｇｙｐｔｉｕｍ），四生臂形草 （ Ｂｒａｃｈｉａｒｉａ Ｓｕｂｑｕａｄｒｉｐａｒａ），醴肠 （ Ｅｃｌｉｐｔａ ｐｒｏｓｔｒａｔａ），狗牙根 （ Ｃｙｎｏｄｏｎ ｄａｃｔｙｌｏｎ），牛筋草 （ Ｅｌｅｕｓｉｎｅ

ｉｎｄｉｃａ），椰子 （Ｃｏｃｏｓ ｎｕｃｉｆｅｒａ），酸豆 （Ｔａｍａｒｉｎｄｕｓ ｉｎｄｉｃａ），番木瓜 （Ｃｈａｅｎｏｍｅｌｅｓ ｓｉｎｅｎｓｉｓ），朱槿 （Ｈｉｂｉｓｃｕｓ ｒｏｓａ⁃ｓｉｎｅｎｓｉｓ），夹竹桃 （Ｎｅｒｉｕｍ ｉｎｄｉｃｕｍ），

龙船花 （ Ｉｘｏｒａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ），海南龙血树 （ Ｄｒａｃａｅｎａ ａｎｇｕｓｔｉｆｏｌｉａ），灰莉 （ Ｆａｇｒａｅａ ｃｅｉｌａｎｉｃａ），榄仁树 （ Ｔｅｒｍｉｎａｌｉａ ｃａｔａｐｐａ），翠芦莉 （ Ｒｕｅｌｌｉａ

ｂｒｉｔｔｏｎｉａｎａ），大叶相思 （Ａｃａｃｉａ ａｕｒｉｃｕｌｉｆｏｒｍｉｓ），过江藤 （Ｐｈｙｌａ ｎｏｄｉｆｌｏｒａ），海岸桐 （Ｇｕｅｔｔａｒｄａ ｓｐｅｃｉｏｓａ），海滨木巴戟 （Ｍｏｒｉｎｄａ ｃｉｔｒｉｆｏｌｉａ），海刀豆

（Ｃａｎａｖａｌｉａ ｍａｒｉｔｉｍａ），红厚壳 （ Ｃａｌｏｐｈｙｌｌｕｍ ｉｎｏｐｈｙｌｌｕｍ），花叶鸭脚木 （ Ｓｃｈｅｆｆｌｅｒａ ｏｄｏｒａｔａ），黄金香柳 （Ｍｅｌａｌｅｕｃａ ｂｒａｃｔｅａｔａ），黄槿 （ Ｈｉｂｉｓｃｕｓ

ｔｉｌｉａｃｅｕｓ），抗风桐 （Ｐｉｓｏｎｉａ ｇｒａｎｄｉｓ），莲叶桐 （Ｈｅｒｎａｎｄｉａ ｎｙｍｐｈａｅｉｆｏｌｉａ），水黄皮 （Ｐｏｎｇａｍｉａ ｐｉｎｎａｔａ），杨叶肖槿 （ Ｔｈｅｓｐｅｓｉａ ｐｏｐｕｌｎｅａ），银叶树

（Ｈｅｒｉｔｉｅｒａ ｌｉｔｔｏｒａｌｉｓ）

珊瑚岛采集的土壤包括两大类，一类为种植土，有 ６ 个样品，为植物幼苗种植前珊瑚岛原有珊瑚砂、客土

３　 １７ 期 　 　 　 黄峰　 等：热带珊瑚岛植物种植对土壤改良及其微生物群落形成的影响 　
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和营养土的混合土壤；另一类为植物幼苗种植 ６—１２ 个月后，植物群落的根围土（也即珊瑚砂土），总共 ３１ 个

样品（表 １）。 按照珊瑚岛植被新建过程中的主要植物群落类型，我们选取植物群落 １１ 个，在每个植物群落上

划出 ３ 个 １０ ｍ × １０ ｍ 的样方，并在样方内用直径 ７ ｃｍ 的土钻随机采集 ０—１０ ｃｍ 土样 ５ 个。 采自同一个样

方的土壤混合成 １ 个混合样用于分析。 所有土样采集后，尽快运回实验室，过 ２ ｍｍ 土筛后保存于－８０ ℃条件

下备用。
１．２　 土壤微生物总 ＤＮＡ 的提取、ＰＣＲ 扩增和建库

从每份采集的样品中，称取土壤 ０．２５ ｇ，并使用 ＭＯＢＩＯ ＰｏｗｅｒＳｏｉｌ ＤＮＡ Ｉｓｏｌａｔｉｏｎ Ｋｉｔ 提取样品中的微生

物基因组总 ＤＮＡ。 利用琼脂糖凝胶电泳检测 ＤＮＡ 的纯度和浓度。 然后，取适量的样品于离心管中，使用无

菌水稀释样品至 １ ｎｇ ／ μｌ。 以稀释后的基因组 ＤＮＡ 为模板，扩增细菌 ＤＮＡ 的 １６Ｓ Ｖ４ 区（引物 ５１５Ｆ 和 ８０６Ｒ）
和真菌 ＤＮＡ 的 ＩＴＳ１ 区 （引物 ＩＴＳ５—１７３７Ｆ 和 ＩＴＳ２—２０４３Ｒ） 序列，序列扩增的体系和方法按照文献进

行［１８⁃１９］。 获得的 ＰＣＲ 产物使用 ２％浓度的琼脂糖凝胶进行电泳检测，合格样品按照 Ｑｉａｇｅｎ 公司提供的胶回

收试剂盒回收产物。 使用 ＴｒｕＳｅｑ ＤＮＡ ＰＣＲ⁃Ｆｒｅｅ Ｓａｍｐｌｅ Ｐｒｅｐａｒａｔｉｏｎ Ｋｉｔ 建库试剂盒进行文库构建，构建好

的文库经过 Ｑｕｂｉｔ（Ｌｉｆｅ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｉｅｓ， Ｃａｒｌｓｂａｄ， ＣＡ， ＵＳＡ）和 ｑＰＣＲ 定量，文库合格后，使用 ＨｉＳｅｑ２５００ ＰＥ２５０
进行上机测序（Ｉｌｌｕｍｉｎａ， Ｓａｎ Ｄｉｅｇｏ， ＣＡ， ＵＳＡ）。
１．３　 扩增子测序和数据分析

下机数据中拆分出各样品数据，截去 Ｂａｒｃｏｄｅ 和引物序列后使用 ＦＬＡＳＨ（Ｖ１．２．７， ｈｔｔｐ： ／ ／ ｃｃｂ． ｊｈｕ． ｅｄｕ ／
ｓｏｆｔｗａｒｅ ／ ＦＬＡＳＨ ／ ）对每个样品的 ｒｅａｄｓ 进行拼接，得到原始的 Ｔａｇｓ 数据，按照文献提供的方法进行过滤处理并

得到高质量的 Ｔａｇｓ 数据［２０］。 然后，参照 Ｑｉｉｍｅ（Ｖ１．９．１，ｈｔｔｐ： ／ ／ ｑｉｉｍｅ． ｏｒｇ ／ ｓｃｒｉｐｔｓ ／ ｓｐｌｉｔ＿ｌｉｂｒａｒｉｅｓ＿ｆａｓｔｑ． ｈｔｍｌ）的

Ｔａｇｓ 质量控制流程，进行 Ｔａｇｓ 截取和长度过滤［２０］。 经过以上处理后得到的 Ｔａｇｓ 进行去除嵌合体序列

（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｄｒｉｖｅ５．ｃｏｍ ／ ｕｓｅａｒｃｈ ／ ｍａｎｕａｌ ／ ｃｈｉｍｅｒａ＿ｆｏｒｍａｔｉｏｎ．ｈｔｍｌ）的处理，Ｔａｇｓ 序列通过（ＵＣＨＩＭＥ Ａｌｇｏｒｉｔｈｍ，
ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｄｒｉｖｅ５．ｃｏｍ ／ ｕｓｅａｒｃｈ ／ ｍａｎｕａｌ ／ ｕｃｈｉｍｅ＿ａｌｇｏ．ｈｔｍｌ）与数据库（Ｇｏｌｄ ｄａｔａｂａｓｅ，ｈｔｔｐ： ／ ／ ｄｒｉｖｅ５．ｃｏｍ ／ ｕｃｈｉｍｅ ／
ｕｃｈｉｍｅ＿ｄｏｗｎｌｏａｄ．ｈｔｍｌ）进行比对检测嵌合体序列，并最终去除其中的嵌合体序列［２１］，得到最终的有效数据

（Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ Ｔａｇｓ）。
利用 Ｕｐａｒｓｅ 软件（Ｕｐａｒｓｅ ｖ７．０．１００１，ｈｔｔｐ： ／ ／ ｄｒｉｖｅ５．ｃｏｍ ／ ｕｐａｒｓｅ ／ ）对所有样品的全部 Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ Ｔａｇｓ 进行聚

类，默认以 ９７％的一致性（Ｉｄｅｎｔｉｔｙ）将序列聚类成为 ＯＴＵｓ（Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ Ｕｎｉｔｓ），去除单条序列代表的

ＯＴＵ，同时筛选 ＯＴＵｓ 中出现频数最高的序列作为 ＯＴＵｓ 的代表序列［２２］。 对 ＯＴＵｓ 代表序列进行物种注释，细
菌使用 Ｍｏｔｈｕｒ 方法与 ＳＩＬＶＡ（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ａｒｂ⁃ｓｉｌｖａ．ｄｅ ／ ）进行物种注释分析（设定阈值为 ０．８—１），真菌使用

Ｑｉｉｍｅ 软件（Ｖｅｒｓｉｏｎ １．９．１）中的 ｂｌａｓｔ 方法（ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｑｉｉｍｅ． ｏｒｇ ／ ｓｃｒｉｐｔｓ ／ ａｓｓｉｇｎ＿ｔａｘｏｎｏｍｙ． ｈｔｍｌ）与 ＵＮＩＴＥ 数据库

（ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｕｎｉｔｅ．ｕｔ．ｅｅ ／ ）进行物种注释分析，获得分类学信息并分别在各个分类水平上（界、门、纲、目、科、属、
种）统计各样本的群落组成。 最后，以样品中数据量最少的一组为标准进行均一化处理，结果用于后续的

Ａｌｐｈａ 多样性分析和 Ｂｅｔａ 多样性分析［２０］。
使用 Ｑｉｉｍｅ 软件（Ｖｅｒｓｉｏｎ １．９．１）计算微生物群落丰度指数（Ｃｈａｏ、ＡＣＥ），多样性指数（Ｓｈａｎｎｏｎ、Ｓｉｍｐｓｏｎ），

测度深度指数（Ｇｏｏｄ′ｓ ｃｏｖｅｒａｇｅ）和系统发育多样性指数（ＰＤ ｗｈｏｌｅ ｔｒｅｅ［２０］。 同时，用 Ｑｉｉｍｅ 软件计算 Ｕｎｉｆｒａｃ
距离、构建 ＵＰＧＭＡ 样品聚类树［２０］。 ＰＣｏＡ 分析使用 Ｒ 软件（Ｖｅｒｓｉｏｎ ３．４．１）的 ＷＧＣＮＡ，ｓｔａｔｓ 和 ｇｇｐｌｏｔ２ 软件

包，使用 Ｒ 软件绘制 ＰＣｏＡ 图［２３］。 使用 Ｒ 软件的 ｖｅｇａｎ 包（Ａｄｏｎｉｓ，ｐｅｒｍｕｔａｔｉｏｎｓ＝ ９９９）进行 Ｂｅｔａ 多样性指数组

间差异分析，组组之间进行比较，选用的是 Ｔｕｋｅｙ 检验或者 ａｇｒｉｃｏｌａｅ 包的 ｗｉｌｃｏｘ 检验。 共有微生物分析基于

各组样品中平均相对丰度高于 ０．０１％的 ＯＴＵ，使用软件包 ＶｅｎｎＤｉａｇｒａｍ 进行四组样品韦恩图的绘制。 共有微

生物在四组样品中发生的相对丰度情况使用 ｐｈｅａｔｍａｐ 进行分析和绘制。

２　 结果

２．１　 测序结果

本实验共计获得真菌和细菌的 ＯＴＵ 数目分别为 １１８５８ 和 ２３１２４ 个（图 １）。 在进行共有微生物的分析中，
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先去除各组相对丰度平均值低于 ０．０１％的 ＯＴＵ，最后苗木非根际土、苗根际土、种植土和珊瑚砂土中剩余的真

菌 ＯＴＵ 数目分别为 ６９５、７１０、３９７ 个和 ５６０ 个；同时，剩余的细菌 ＯＴＵ 数目分别为 １４０、１４１、１４８ 个和 ２１９ 个。

图 １　 本实验样品真菌和细菌的稀释曲线

Ｆｉｇ．１　 Ｔｈｅ ｒａｒｅｆａｃｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅｓ ｏｆ ｓｅｑｕｅｎｃｅｄ ｓａｍｐｌｅｓ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ

Ａ，稀释曲线（３０２７４）绘制样品获得真菌的序列数目和观察到物种数的情况；Ｂ，稀释曲线（３９７３０）绘制样品获得细菌的序列数目和观察到物

种数的情况； Ｂ１—Ｂ３３ 号土样，为 ２０１７ 年 ６ 月 ６—１２ 日采自珊瑚岛的样品；Ｂ３４—Ｂ３９ 号土样，为 ２０１７ 年 ６ 月 １５ 日采自珊瑚岛的种植土样

品；Ｂ４０—Ｂ８３ 号土样，为 ２０１７ 年 ８ 月 １４ 日采自海南文昌凌叶苗圃样品

２．２　 土壤真菌和细菌的多样性

珊瑚岛本身的土壤为珊瑚砂，其本身的微生物含量非常低，本实验从珊瑚砂中提取的 ＤＮＡ 总量并不能满

足公司的测序要求。 虽然珊瑚岛的土壤中汇集来自不同土壤来源的微生物，但其中的真菌和细菌的丰度和多

样性较苗非根际土、根际土和种植土都没有显著的升高（图 ２）。 相反，珊瑚砂土中的真菌丰度和多样性比苗

根际土和非根际土较低。 具体表现为，珊瑚砂土的真菌丰度为 ８６４．２（±４１．４），显著性低于苗根际土的 １０８６．１
（±６４．３， ｄ．ｆ． ＝ ３， Ｆ＝ １０．７３， Ｐ＝ ０．０１４），以及极显著低于苗非根际土的 １２５１．４（±４８．１， ｄ．ｆ． ＝ ３， Ｆ＝ １０．７３， Ｐ＜
０．００１）。 同时，珊瑚砂土真菌的多样性（香农指数）为 ５．１（ ±０．２），相比于苗非根际土 ５．９（ ±０．１， ｄ． ｆ． ＝ ３， Ｆ ＝
３．１７， Ｐ＝ ０．０１８）、根际土 ５．５（±０．２）和种植土 ５．４（±０．２）都有所降低。 珊瑚砂土的细菌丰度为 ５３４２．８（±６１．６）
介于苗土和种植土之间，但是并没有表现出显著性差异；而其香农指数为 １０．６（±０．０４），要显著的高于苗根际

土的 １０．２（±０．１， ｄ．ｆ． ＝ ３， Ｆ＝ ３．４９， Ｐ＝ ０．０２４）。
从微生物的群落组成和结构上来看，样品间的真菌（为苗根际土、非根际土与珊瑚砂土的比较， ｄ． ｆ． ＝ １，

Ｆ＝ ７．５９， Ｒ２ ＝ ０．０９４， Ｐ＝ ０．００１）和细菌（ｄ．ｆ． ＝ ３， Ｆ＝ ８．６， Ｒ２ ＝ ０．２５， Ｐ＝ ０．００１）都存在极显著性差异（图 ３Ａ 和

Ｂ）。 珊瑚砂土与来自文昌的苗非根际土和根际土相比，其真菌和细菌群落在第一主成分上（分别是 ９．３％和

２６．８％）存在明显的差异（Ｔｕｋｅｙ：真菌 Ｐａ珊瑚岛 ＝ ０．０２４；细菌苗非根际土和珊瑚砂土 Ｐａ珊瑚岛 ＝ ０．０２９，苗根际土与

珊瑚砂土 Ｐａ珊瑚岛 ＝ ０．０７１）。 而在植物种植之后，珊瑚砂土壤的真菌和细菌群落相比种植土沿着第二主成分

（分别是 ５．９％和 ７．１％）发生偏离（Ｔｕｋｅｙ：真菌未检测显著性差异；细菌种植土和珊瑚砂土 Ｐａ珊瑚岛 ＝ ０．０４８），说
明植物的种植可能开始对珊瑚砂土中的微生物群落产生着影响。

从以上结果可以看出，在植物群落恢复过程中，珊瑚砂土壤中的真菌和细菌类群并非是对来自不同土壤

的微生物进行简单的叠加，而是经历了一个特定的选择过程。 植物种植后，珊瑚砂土壤相对于种植土，其真菌

和细菌类群都发生了变化，主要类群中粪壳菌纲（从 ２１．５％到 ３１％）、接合菌门（０．２％到 １７．４％）的相对丰度上

升（图 ４Ａ）；相反，伞菌纲（２０．８％到 ０．９％）、座囊菌纲（１６．３％到 １３．８％）、单毛壶菌纲（０．０５％到 ０．０１％）、β－变
形菌（１７．７％到 ０．１％）的相对丰度都有所下降（图 ４Ａ 和 Ｂ）。
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图 ２　 土壤样品中真菌和细菌群落的 Ａｌｐｈａ 多样性比较

Ｆｉｇ．２　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａｌ Ａｌｐｈａ－ｄｉｖｅｒｓｉｔｉｅｓ ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ｆｏｕｒ ｓｏｉｌ ｓｏｕｒｃｅｓ

ＢＳＳ，苗非根际土 ｂｕｌｋ ｓｏｉｌ ｏｆ ｓｅｅｄｌｉｎｇ；ＲＳＳ，苗根际土 ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ ｓｅｅｄｌｉｎｇ；ＢＳ，种植土 ｂｕｌｋ ｓｏｉｌ；ＣＳ，珊瑚砂土 ｃｏｒａｌ ｓａｎｄ

图 ３　 基于 Ｂｒａｙ－Ｃｕｒｔｉｓ距离的 ＰＣｏＡ 作图比较样品间的 Ｂｅｔａ 多样性

Ｆｉｇ．３　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ Ｂｅｔａ－ｄｉｖｅｒｓｉｔｉｅｓ ａｍｏｎｇ ｆｏｕｒ ｓｏｉｌ ｓｏｕｒｃｅｓ ｕｓｉｎｇ ＰＣｏＡ ｐｌｏｔ ｂａｓｅｄ ｏｎ Ｂｒａｙ⁃Ｃｕｒｔｉｓ ｄｉｓｔａｎｃｅｓ

Ａ，土壤样品真菌群落 Ｂｅｔａ 多样性的比较；Ｂ，土壤样品细菌群落 Ｂｅｔａ 多样性的比较
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图 ４　 土壤样品中真菌和细菌的组成分布

Ｆｉｇ．４　 Ｔｈｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ｆｏｕｒ ｓｏｉｌ ｓｏｕｒｃｅｓ

Ａ，真菌主要类群在相对丰度值上的分布情况；Ｂ，细菌主要类群在相对丰度值上的分布情况

２．３　 共有真菌和细菌分析珊瑚砂土壤中独特微生物群落建成

针对共有真菌的韦恩图分析，可以看出，珊瑚砂土（５６０ 个 ＯＴＵ）中保留着来自苗非根际土、苗根际土和种

植土的 ＯＴＵ 数目分别为 ２１０、２１２ 和 １８８ 个，去除三组中的重叠 ＯＴＵ 后剩余 ３２３，占珊瑚砂土的 ５７．８％。 同时，
珊瑚砂土中特有的 ＯＴＵ 数目为 ２３７ 个，占 ４２．３％（图 ５Ａ）。 四组样品共有的真菌 ＯＴＵ 累计数为 ８８ 个，总共的

相对丰度值约占 ４０％左右，以肉座菌目、微囊菌目、接合菌纲等 ８ 个真菌类群为主（图 ５Ｂ），其中主要包括的真

菌物种为 ３５ 个（图 ５Ｃ）。 在植物引入之后，珊瑚砂土中主要的真菌种群变化明显，苗非根际土和根际土主要

种群的发生更为相似，而珊瑚砂土与种植土种群的发生更为相似，但是已经能观察到珊瑚砂土相对于种植土
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发生的偏移。 来自苗根际和非根际的 １６ 个优势种群（枝 Ｉ、ＩＩＩ、ＩＶ），在珊瑚砂土中相对丰度值下降；相反，其
中的 ９ 个弱势种群（枝 ＶＩ、ＶＩＩ），在珊瑚砂土中相对丰度值上升（图 ５Ｃ）。 同时，种植土的 ８ 个优势种群（枝
Ｖ）和 ７ 个弱势种群（枝 ＶＩＩ）在珊瑚砂土中分别表现为下降和上升（图 ５Ｃ）。

图 ５　 不同土壤样品间真菌共有 ＯＴＵ 分析

Ｆｉｇ．５　 Ｆｕｎｇａｌ ｃｏｒｅ ＯＴＵ ａｎａｌｙｓｉｓ ａｍｏｎｇ ｆｏｕｒ ｓｏｉｌ ｓｏｕｒｃｅｓ

Ａ，韦恩图显示样品共有 ＯＴＵ 数目分布情况；Ｂ，共有 ＯＴＵ 目水平上在不同土壤样品中的相对分布情况；Ｃ，共有 ＯＴＵ 代表的主要真菌种群

在不同土壤样品中的热图分布

针对共有细菌的韦恩图分析，可以看出，珊瑚砂土（２１９ 个 ＯＴＵ）中保留着来自苗非根际土、苗根际土和种

植土的 ＯＴＵ 数目分别为 ６５、６０ 和 １１２ 个，去除三组中的重叠 ＯＴＵ 后剩余 １２１，占珊瑚砂土的 ５５．３％。 同时，珊
瑚砂土中特有的 ＯＴＵ 数目为 ９８ 个，占 ４４．７％。 四组样品中共有的细菌 ＯＴＵ 累计数目为 ５１ 个，总共相对丰度

值约占 １７％左右（图 ６Ａ），以伯克霍尔德氏菌目、根瘤菌目、黄色单胞菌目、放线菌目、鞘脂单胞菌目、假单胞

菌目和绿弯菌门的细菌类群为主（图 ６Ｂ），主要包括的细菌物种为 ２３ 个（图 ６Ｃ）。 在植物引入之后，珊瑚砂土

中主要的细菌类群同样变化明显，苗非根际土和根际土主要类群的发生更为相似，而珊瑚砂土与种植土类群

的发生更为相似。 来自苗根际和非根际的 １６ 个优势类群（枝 ＩＶ、Ｖ），在珊瑚砂土中并未取得优势地位。 同

时，种植土的 ３ 个优势类群（枝 Ｉ）在珊瑚砂土中表现为下降（图 ６Ｃ）。
从中可以看出，珊瑚砂土在植物引入之后，主要的微生物类群在原有种植土的基础上发生变化，同时也并

未和植物根际土和非根际土的趋同。 在植被恢复的过程中，珊瑚砂土壤也在建成自己独特的微生物群落，其
中真菌群落以 Ｂｏｅｒｅｍｉａ ｆｏｖｅａｔａ、Ｎｅｏｃｏｓｍｏｓｐｏｒａ ｒａｍｏｓａ、Ｃｌａｄｏｓｐｏｒｉｕｍ ｓｐｐ、Ｌａｓｉｏｎｅｃｔｒｉａ ｍａｒｉｇｏｔｅｎｓｉｓ、Ｍｙｒｏｔｈｅｃｉｕｍ
ｒｏｒｉｄｕｍ、Ｅｍｅｒｉｃｅｌｌｏｐｓｉｓ ｍｉｎｉｍａ、 Ａｃｒｅｍｏｎｉｕｍ ｓｐｐ、 Ｃｕｒｖｕｌａｒｉａ ｈａｗａｉｉｅｎｓｉｓ、 Ｓｃｅｄｏｓｐｏｒｉｕｍ ｓｐｐ、Ｈｏｒｔａｅａ ｗｅｒｎｅｃｋｉｉ 和

Ｓｔａｃｈｙｂｏｔｒｙｓ ｓｐｐ 为主 （枝 ＩＩ、 ＶＩ、 ＶＩＩ， 图 ５Ｃ）， 而细菌群落以 Ａｃｉｄｉｂａｃｔｅｒ、 Ｓｔｅｒｏｉｄｏｂａｃｔｅｒ、 Ｌｙｓｏｂａｃｔｅｒ ｓｏｌｉ 和
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图 ６　 不同土壤样品间细菌共有 ＯＴＵ 分析

Ｆｉｇ．６　 Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｒｅ ＯＴＵ ａｎａｌｙｓｉｓ ａｍｏｎｇ ｆｏｕｒ ｓｏｉｌ ｓｏｕｒｃｅｓ

Ａ，韦恩图显示样品共有 ＯＴＵ 数目分布情况；Ｂ，共有 ＯＴＵ 目水平上在不同土壤样品中的相对分布情况；Ｃ，共有 ＯＴＵ 代表的主要细菌种群

在不同土壤样品中的热图分布

Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ 为主（枝 ＩＩ、ＩＩＩ，图 ６Ｃ）。

３　 讨论

本研究利用 ＩＴＳ 和 １６Ｓ 扩增子测序的方法，调查在珊瑚岛植物种植早期土壤微生物群落的形成和发育过

程。 从分析结果中可以看出，改良过的种植土和引入植物基质中的非根际土、根际土很有可能是珊瑚岛土壤

的主要微生物来源，也即珊瑚岛早期土壤微生物群主要是外源；这一点从我们对珊瑚砂土微生物群落的分析

也可以得到印证，从珊瑚砂中提取的土壤微生物 ＤＮＡ 总量不能满足公司的测序要求。 然而，随着时间的推

移，代表珊瑚岛的珊瑚砂土壤中的微生物组成，以及群落结构并没有趋同于植物根际土和非根际土，而是表现

出对珊瑚岛特定环境的适应性，也即随改良土和种植土引入的微生物群落在新的珊瑚岛环境下开始演化、超
适应新环境的方向发展。 因此，持续长期监测并与本研究测定的初期状况进行比较，将是一个非常有价值的

关于土壤微生物如何与植物群落互作，适应新环境，演化发育的研究案例。
相比于其他研究中的土壤样品［２４⁃２６］，本研究从不同类型的土壤样品中所获得的平均真菌物种数（７９８—

１２５１）和细菌物种数（５０６０—５５０１）较低。 这可能与土壤类型，环境条件和土壤 ＤＮＡ 的提取方法有关。 比如，
珊瑚砂土具有营养贫瘠、高盐等特点，而且当地环境条件恶劣［３］。 另一方面，由于土壤样品量有限，我们研究

中只称取了 ０．２５ ｇ 土壤进行 ＤＮＡ 提取，因此可能限制了所观察到的微生物物种数。
通常来说，植物非根际土和根际土的微生物群落受植物的影响较大，比如植物根际产生的分泌物，能够吸

引腐生型真菌和细菌的生长［２７⁃２９］。 这可能是造成本实验中发现的非根际土和根际土细菌的主要类群要比珊

瑚岛的土壤更丰富。 而在真菌方面，具有腐生生活史的真菌如粪壳菌纲［３０⁃３２］，以及能够分解植物根系凋落物

的伞菌纲的真菌相对丰度也要高于珊瑚砂土［３３⁃３４］；特别是粪壳菌纲的真菌，可以看出在植物种植后，其相对
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丰度值从种植土到珊瑚砂土中有所提升，说明珊瑚砂土微生物群落处在恢复过程中，而这种恢复受到植物种

植的明显影响。 同时，珊瑚岛因为具有高温等特殊的气候条件，这可能是造成其土壤中接合菌门真菌相对丰

度较高的原因之一。
另外，通过对核心微生物（相对丰度大于 ０．０１％）的分析，可以看出植物的非根际、根际土和种植土中携

带有不少植物病害相关的真菌和细菌。 植物相关土壤中携带的重要的病原真菌种类包括链格孢属、镰刀菌

属、可可毛色二孢菌等［３５⁃３６］，而其细菌不仅包括某些病原物，还包括一些像根瘤菌目的固氮菌，说明其土壤中

的微生物与植物的关系更为密切［９⁃１０］。 相比之下，这些类群的真菌和细菌，目前在珊瑚砂土壤中虽然同样存

在，但是它们的相对丰度值较植物的非根际土壤和根际土壤来说，都要低很多。 由此可见，在植物栽植的早

期，与其密切相关的微生物也处在恢复过程中；而随着珊瑚岛植物群落的进一步发育，特别是植物根系逐渐发

达，这部分微生物会如何发生变化，也值得进一步的研究。 另外，珊瑚砂岛是一个独立的生态系统，植被单一，
目前树木生长状况相对较弱，某些病原菌可能在短时间内流行并危害植物。 因此建议：（１）对植物引种地进

行病害调查，记录常见的植物病害，并据此编辑可能发生病害的识别手册；（２）定期对岛上植被进行病害调

查，储备环境友好型杀菌剂，尽量在病害发生早期对其进行有效的控制；（３）对出现的死亡植株残体、落叶进

行清理，集中焚烧和掩埋，避免病原菌的滋生和蔓延。
总体上来说，本研究追踪采集植物种植不同阶段根系所接触的土壤介质，从苗圃里幼苗根际土、种植土到

栽植后珊瑚砂土，分析了土壤微生物群落的组成变化情况，发现目前珊瑚岛土壤的主要微生物来源是随栽植

苗木和改良土；明确了目前珊瑚岛上土壤微生物群落的主要真菌和细菌类群；识别出了一些重要的功能类群，
比如病原菌、固氮菌。 这为将来进一步研究岛上土壤微生物群落的发展演化提供了基础资料。 在土壤微生物

群落进行发育、恢复的过程中，如何对土壤理化性质进行进一步的改良以增加其蓄水保肥功能，也是保障群落

幼苗更新、群落自我发育的关键。 初步的一些措施建议有：（１）可把现有群落中的凋落物收集形成堆肥腐化

后再施回，从而增加土壤肥力；（２）也可在现有群落枯落物表面唝施一些无机氮、磷、钾复合肥，以促进枯落物

早期阶段的分解；（３）后期分解阶段可增施一些锰、镁含量比较高的无机肥，以促进枯落物后期阶段的分解。
这些具体的土壤改良措施都需要进一步试验验证后推广。
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