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摘要：选取 ３ 个不同连栽代数（第一代 Ｆｉｒｓｔ ｒｏｔａｔｉｏｎ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ，ＦＣＰ；第二代 Ｓｅｃｏｎｄ ｒｏｔａｔｉｏｎ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ，ＳＣＰ；第三代 Ｔｈｉｒｄ ｒｏｔａｔｉｏｎ
ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ，ＴＣＰ）木麻黄林地根际土壤为研究对象，通过 ＩｏｎＳ５ＴＭＸＬ 二代测序系统，从根际土壤微生物角度探究木麻黄连栽障碍

形成机制。 结果显示：从 ３ 个不同连栽代数木麻黄根际土壤中总共得到 ３３８５６０ 条有效序列，将其注释为 １７６２７ 个操作分类单

元（Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ Ｕｎｉｔｓ，ＯＴＵｓ）。 α 多样性指数表明，木麻黄根际土壤细菌群落的 Ｓｉｍｐｓｏｎ、Ｃｈａｏ１、ＡＣＥ 指数随着连栽代

数增加而下降，Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ、Ｓｈａｎｎｏｎ 指数呈现先增加后减少的趋势。 β 多样性指数表明，根际土壤中 ＦＣＰ 与 ＳＣＰ 之间的细

菌群落多样性差异相对较大。 ＵＰＧＭＡ 聚类分析结果阐明，木麻黄根际土壤 ＦＣＰ 与 ＳＣＰ、ＴＣＰ 存在较大差异。 优势细菌在属水

平的热图分析结果表明，不同连栽代数木麻黄根际土壤细菌群落结构存在一定差异。 随着木麻黄连栽代数增加，根际土壤中慢

生根瘤菌属（Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ）的相对丰度呈上升趋势；与之相反，热酸菌属（Ａｃｉｄｏｔｈｅｒｍｕｓ）、根微菌属（Ｒｈｉｚｏｍｉｃｒｏｂｉｕｍ）、酸杆菌属

（Ａｃｉｄｉｂａｃｔｅｒ）、布氏杆菌属（Ｂｒｙｏｂａｃｔｅｒ）随连栽代数增加而下降；其中，与营养循环相关的有益菌属 Ｒｈｉｚｏｍｉｃｒｏｂｉｕｍ 的相对丰度随

连栽代数增加而降低约 ３１１．４９％、２８２．１６％，而酸杆菌属（Ａｃｉｄｉｂａｃｔｅｒ）的相对丰度随之降低约 １７６．０７％、２８４．５４％。 因此，木麻黄

连栽障碍问题可能是由于根际土壤微生物群落结构失衡导致的，从而降低了森林的生态效益，使平均木生物量、林分生物量及

林分净生产力下降。 研究结果对揭示木麻黄连栽障碍形成的原因具有一定参考价值。
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木麻黄（Ｃａｓｕａｒｉｎａ ｅｑｕｉｓｅｔｉｆｏｌｉａ Ｆｏｒｓｔ．）是木麻黄属常绿乔木，２０ 世纪 ５０ 年代作为庭院绿化树种引入我

国［１⁃２］，因其良好的适应性及抗风、耐贫瘠、耐盐碱等生理特点，在维持海岸带生态系统稳定、缓解沿海沙地盐

碱危害、防潮汐侵蚀等方面都起到极其重要的作用［３］。 目前滨海沙地的适生树种较少，木麻黄作为重要的防

护林树种，长期受到严重的连栽障碍问题困扰［４］，具体表现为木麻黄平均木生物量、林分生物量及林分净生

产力均呈现逐代下降趋势，植株生长缓慢，病虫害严重，造成产量、品质下降［５⁃６］。 如何缓解或消减木麻黄连

栽障碍，成为国内外同行研究的前沿热点。
前人研究认为，植物连栽障碍是地力衰退［７］、化感物质自毒作用［８⁃９］、土壤微生态环境失衡等诸多方面综

合作用的结果。 在地力衰退研究方面，有学者指出长期连栽条件下植物对土壤矿质营养元素的片面吸收，使
连栽土壤养分不均衡，进而导致林分生产力下降、森林防护效益降低。 更有甚者试图通过增施肥料的措施来

缓解连栽障碍但收效甚微，反而加剧了环境污染［１０］。 在化感物质自毒作用研究方面，李键［１１］、邓兰桂［１２］ 等

人从木麻黄小枝提取物中分离鉴定出了黄酮类、鞣花酸类化感物质，认为自毒作用是引起木麻黄连栽障碍的

原因。 随着研究的深入，国内外同行逐渐认识到化感物质释放到土壤后势必受到微生物的加工、分解、转化

等［１０，１３］，其存在只是诱因而不是导致植物连栽障碍形成的直接因素［１４］，因此土壤微生态成为连栽障碍研究

的关注焦点。 深入研究“植物⁃土壤⁃微生物”三者在根际的互作过程，对于探索土壤微生物与植物生长发育之

间的相互调控关系、揭示植物连栽障碍机制至关重要［１５］。 例如：Ｚｈａｏ 等［１６］研究表明，桉树多代连栽后根际土

壤中真菌多样性增加；Ｗｕ 等［１７］发现连栽杉木使根际土壤中真菌 ／细菌比例显著增加，且微生物群落多样性和

代谢活性显著降低，从而打破了土壤微生态平衡；叶功富等［１８］ 研究发现，连栽木麻黄林地中细菌、放线菌、固
氮菌与纤维素分解菌数量分别比一代林地减少 ２２．４６％、１２．２５％、３２．６６％和 ２９．６１％，真菌数量增加 ２２．３９％，微
生物总量减少 ２１．０７％。 目前，虽然已有少量关于连栽木麻黄土壤微生物数量变化的研究，但由于传统微生物

培养方法的局限性，未能充分揭示连栽条件下土壤微生物群落结构及多样性的变化规律［１９］。 本研究利用空

间代替时间的方法，采用高通量测序技术扩增细菌的 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因高变区，并对物种进行注释及相对丰度分

析，探索连栽木麻黄根际土壤细菌群落变化规律，为揭示木麻黄连栽障碍机制提供科学依据。

２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４０ 卷　
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１　 材料与方法

１．１　 研究区概况

试验样地选址于福建惠安赤湖国有防护林场（１１８°５５′Ｅ，２４°３５′Ｎ），该林场占地面积约 ４３３ ｈｍ２，地处中国

南亚热带气候区。 该地区夏季多台风和暴雨，秋冬季盛行东北风。 年均温 １９．８℃，极端低温 １℃，极端高温

３５℃，年降雨量 １０２９ ｍｍ，年蒸发量 ２０００ ｍｍ［２０］。 该林场栽植有 ３ 个不同代数的木麻黄人工林，其中第一代木

麻黄林（Ｆｉｒｓｔ ｒｏｔａｔｉｏｎ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ，ＦＣＰ）栽植于 １９８７ 年，第二代（Ｓｅｃｏｎｄ ｒｏｔａｔｉｏｎ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ，ＳＣＰ）栽植于 ２０１１ 年，
第三代（Ｔｈｉｒｄ ｒｏｔａｔｉｏｎ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ，ＴＣＰ）栽植于 ２０１４ 年。 不同样地的伴生树种和林下植被基本一致，伴生树种

均为少量的台湾栾树（Ｋｏｅｌｒｅｕｔｅｒｉａ ｅｌｅｇａｎｓ）和潺槁木姜子（Ｌｉｔｓｅａ ｇｌｕｔｉｎｏｓａ （Ｌｏｕｒ．）Ｃ． Ｂ． Ｒｏｂ．），林下植被均为

霍香蓟（Ａｇｅｒａｔｕｍ ｃｏｎｙｚｏｉｄｅｓ Ｌ．）和鬼针草（Ｂｉｄｅｎｓ ｐｉｌｏｓａ Ｌ．）。 土壤质地均为风积黄沙土。
１．２　 土壤样品的采集

２０１８ 年 ７ 月，于福建惠安赤湖境内的国有防护林场内设置样地：在 ＦＣＰ、ＳＣＰ 和 ＴＣＰ 设立 ３ 个林地概况

相近的 ２０ ｍ×２０ ｍ 实验样地，每个样地设 ３ 个重复样方，共 ９ 个样方。 采集木麻黄根际土壤方法参考王圳

等［２１］的“抖落法”：沿“Ｓ”形路径在每个样方内选择 ２０ 株平均胸径、树高相近的木麻黄，去除其落叶层后逐层

挖去上层覆土，剪下细根分枝并轻轻抖动，仍粘在细根上的即为根际土壤，用小毛刷收集至自封袋中保存备

用。 将每个样方内取得的 ２０ 份根际土壤混匀为 １ 份土样，共获得 ９ 份土壤样品。 土样通过 ２ ｍｍ 筛选后其中

一部分保存于－８０℃冰箱，另一部分土样 ４℃冰箱保存用于测定土壤中微生物多样性。
１．３　 根际土壤 ＤＮＡ 提取及 ＰＣＲ 扩增

利用试剂盒 ＢｉｏＦａｓｔ Ｓｏｉｌ Ｇｅｎｏｍｉｃ ＤＮＡ Ｅｘｔｒａｃｔｉｏｎ Ｋｉｔ（ＢｉｏＦｌｕｘ 公司，中国）提取木麻黄根际土壤微生物基

因组总 ＤＮＡ。 ＤＮＡ 浓度通过 Ｎａｎｏｄｒｏｐ 进行测定，并用 １．２％琼脂糖凝胶电泳检测 ＤＮＡ 的质量。 再将基因组

总 ＤＮＡ 用无菌水稀释至 １ｎｇ ／ μＬ。 以稀释后的基因组 ＤＮＡ 为模板，采用 Ｐｈｕｓｉｏｎ􀳏 Ｈｉｇｈ⁃Ｆｉｄｅｌｉｔｙ ＰＣＲ Ｍａｓｔｅｒ
Ｍｉｘ ｗｉｔｈ ＧＣ Ｂｕｆｆｅｒ 和高效高保真酶（Ｎｅｗ Ｅｎｇｌａｎｄ Ｂｉｏｌａｂｓ 公司，美国）对细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因的 Ｖ４ 区域进行扩

增。 扩增引物为 ５１５Ｆ（５′⁃ＧＴＧＣＣＡＧＣＭＧＣＣＧＣＧＧＴＡＡ⁃ ３′）和 ８０６Ｒ（５′⁃ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ⁃ ３′） ［２２］。
采用 ５０ μＬ ＰＣＲ 扩增体系，反应程序为：９８℃预变性 １ ｍｉｎ；３０ 个循环包括（９８℃，１０ ｓｅｃ；５０℃，３０ ｓｅｃ；７２℃，３０
ｓｅｃ）；７２℃，５ ｍｉｎ。 扩增后用 ２％琼脂糖凝胶电泳检测 ＰＣＲ 产物的质量。 将 ＰＣＲ 产物送至北京诺禾至源科技

有限公司进行高通量测序。
１．４　 数据分析

测序所得的原始数据经 Ｆａｓｔ ＱＣ 软件进行质控后，利用 Ｃｕｔａｄａｐｔ（Ｖ１．９．１）软件去除短序列（＜２００ ｂｐ）及低

质量序列（ｑ ＜ ２５） ［２３］。 通过 Ｍｏｔｈｕｒ 方法与 ＳＩＬＶＡ 数据库对 ９７％相似度的有效序列分配操作分类单元

（Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ Ｕｎｉｔｓ，ＯＴＵｓ） ［２４］。 依据物种分类信息绘制物种分类条形图和物种丰度热图［２５］。 再通

过 ＱＩ⁃ＩＭＥ 软件计算样品的覆盖度和多样性指标［２６⁃２８］。 运用 ＰＩＣＲＵＳｔ 软件对菌群的功能和代谢途径进行预

测分析［２９］。

２　 结果与分析

２．１　 连栽木麻黄根际土壤细菌群落 ＯＴＵ 组成及结构

通过 ＩｏｎＳ５ＴＭＸＬ 测序平台，从 ３ 个林地概况相近的不同连栽代数木麻黄根际土壤中总共得到 ３３８５６０ 条

有效序列，平均每个样品的有效序列为 ３７６１８ 条。 以 ９７％的序列相似性阈值将有效序列聚类为 １７６２７ 个

ＯＴＵ。 其中 ＦＣＰ 均值为 １９０５ 个 ＯＴＵ，ＳＣＰ 均值为 ２０４６ 个 ＯＴＵ，ＴＣＰ 均值为 １９２４ 个 ＯＴＵ。 平均而言，约
９８．６％的有效序列可聚类为门级，但仅有 ３８．６８％以上的有效序列可聚类为属级。 稀释曲线可直接反映所抽取

的优化序列深度是否合理，并间接反映样品中的物种丰富度［３０］。 由图 １ 可知，抽取的序列条数达到 ２５０００ 条

以上，曲线趋于平坦，表明不同处理土壤所测的序列库容都能够较好地反映细菌群落种类数量，测序数据量基

３　 ８ 期 　 　 　 周柳婷　 等：基于高通量测序的连栽木麻黄根际土壤细菌群落变化研究 　
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本合理。
Ｖｅｎｎ 图可以直观地体现不同代数木麻黄根际土壤细菌群落 ＯＴＵ 组成的差异性及重叠情况（图 ２）。 维恩

分析结果表明，在 ＯＴＵ 水平上，ＦＣＰ 中特异性细菌 ＯＴＵ 占总 ＯＴＵ 序列数的 ９．８６％（３４１），ＳＣＰ 中特异性细菌

ＯＴＵ 占 １４．６８％（５０８），ＴＣＰ 中特异性细菌 ＯＴＵ 占 ９．６２％（３３３）。 此外，ＦＣＰ 与 ＳＣＰ 共有的 ＯＴＵ 数量为 ２９２
（８．４４％），ＳＣＰ 与 ＴＣＰ 共有的 ＯＴＵ 数量为 ３４５（９．９７％），ＦＣＰ 与 ＴＣＰ 共有的 ＯＴＵ 数量为 １７７（５．１２％）。 ＦＣＰ、
ＳＣＰ、ＴＣＰ 根际土壤中共有的细菌 ＯＴＵ 数量为 １４６４（４２．３１％）。

图 １　 木麻黄根际土壤样本微生物群落的稀释曲线

　 Ｆｉｇ． １ 　 Ｒａｒｅｆａｃｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ

ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌｓ ｓａｍｐｌｅｓ ｏｆ Ｃ． ｅｑｕｉｓｅｔｉｆｏｌｉａ

ＦＣＰ：第一代 Ｆｉｒｓｔ ｒｏｔａｔｉｏｎ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ；ＳＣＰ：第二代 Ｓｅｃｏｎｄ ｒｏｔａｔｉｏｎ

ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ；ＴＣＰ：第三代 Ｔｈｉｒｄ ｒｏｔａｔｉｏｎ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ

　 图 ２　 基于 ＯＴＵ 丰度的不同代数木麻黄根际土壤细菌群落维

恩图

Ｆｉｇ．２　 Ｖｅｎｎ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ

ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｏｔａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｃ． ｅｑｕｉｓｅｔｉｆｏｌｉａ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＯＴＵｓ ａｂｕｎｄａｎｃｅ

２．２　 连栽木麻黄根际土壤细菌群落结构

２．２．１　 连栽木麻黄根际土壤细菌群落多样性分析

通过土壤样品中细菌群落多样性分析指数，对连栽木麻黄根际土壤细菌群落物种丰富度和均匀度进行评

估（ｃｕｔｏｆｆ ＝ ２７０７５）。 由表 １ 可知，随着连栽代数增加，Ｃｈａｏ１ 指数、ＡＣＥ 指数均逐代下降，而 Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ、
Ｓｈａｎｎｏｎ 指数则呈现先上升后降低的趋势，但差异均不显著（Ｐ＞ ０． ０５），Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数几乎没有发生变化。
Ｓｈａｎｎｏｎ 指数分析显示，木麻黄根际土壤 ＳＣＰ（８．８７４）中细菌多样性相对较高，ＦＣＰ（８．７８０）最低。 从 Ｃｈａｏ１ 指

数分析来看，ＦＣＰ 物种丰富度最高（２０８６．０１２），ＳＣＰ 次之（２００５．２４４），ＴＣＰ 最低（２００２．４４７）。

表 １　 连栽木麻黄根际土壤细菌群落丰富度和多样性指数

Ｔａｂｌｅ １　 Ｒｉｃｈｎｅｓｓ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｉｃｅｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌｓ ｏｆ ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓ ｒｏｔａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｃ．ｅｑｕｉｓｅｔｉｆｏｌｉａ

观察到的物种
Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ

香农指数
Ｓｈａｎｎｏｎｉｎｄｅｘ

辛普森指数
Ｓｉｍｐｓｏｎｉｎｄｅｘ

Ｃｈａｏ１ 指数
Ｃｈａｏ１ｉｎｄｅｘ

ＡＣＥ 指数
ＡＣＥｉｎｄｅｘ

第一 代 Ｆｉｒｓｔ ｒｏｔａｔｉｏｎ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ
（ＦＣＰ） １７１０±２４ａ ８．７８０±０．０３７ａ ０．９９４±０．０００ａ ２０８６．０１２±１７．６１２ａ ２０６７．８４３±４７．７４９ａ

第二代 Ｓｅｃｏｎｄ ｒｏｔａｔｉｏｎ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ
（ＳＣＰ） １８４４±５１ａ ８．８７４±０．１０６ａ ０．９９３±０．０００ａｂ ２００５．２４４±５０．９４１ａ ２０４０．０６２±４４．００４ａ

第三代 Ｔｈｉｒｄ ｒｏｔａｔｉｏｎ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ
（ＴＣＰ） １７４６±１０６ａ ８．８００±０．０１７ａ ０．９９３±０．０００ｂ ２００２．４４７±３００．６９３ａ １９７６．０２５±２４７．０８３ａ

　 　 每列不同字母表示差异达显著水平（Ｐ≤０．０５，ｎ＝ ３）

通过 Ｗｅｉｇｈｔｅｄ Ｕｎｉｆｒａｃ 距离和 Ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ Ｕｎｉｆｒａｃ 距离来比较两个样品间物种多样性的相异程度。 ＦＣＰ
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　 图 ３　 不同代数木麻黄根际土壤样本间的 Ｗｅｉｇｈｔｅｄ Ｕｎｉｆｒａｃ 距离

和 Ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ Ｕｎｉｆｒａｃ 距离

Ｆｉｇ． ３ 　 Ｗｅｉｇｈｔｅｄ ａｎｄ ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ Ｕｎｉｆｒａｃ ｄｉｓｔａｎｃｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ

ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌｓ ｓａｍｐｌｅｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｏｔａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｃ．ｅｑｕｉｓｅｔｉｆｏｌｉａ

和 ＳＣＰ 之间的 Ｗｅｉｇｈｔｅｄ Ｕｎｉｆｒａｃ 距离和 Ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ
Ｕｎｉｆｒａｃ 距离分别为 ０．１８１ 和 ０．４１６，ＦＣＰ 和 ＴＣＰ 之间分

别为 ０．１７４ 和 ０．４０５，ＳＣＰ 和 ＴＣＰ 之间分别为 ０．１２３ 和

０．３９１。
２．２．２　 连栽木麻黄根际土壤细菌群落 ＰＣｏＡ 分析与

ＵＰＧＭＡ 聚类分析

基于 ＯＴＵ 的木麻黄根际土壤细菌群落主坐标分析

（Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ Ｃｏ⁃ｏｒｄｉｎａｔｅｓ Ａｎａｌｙｓｉｓ，ＰＣｏＡ）结果见图 ４，主
成分 １（ＰＣ１）与主成分 ２（ＰＣ２）分别解释变量方差的

３０．３２％、２２．９３％，两者累计贡献率达 ５３．２５％。 ＰＣ１ 将

ＦＣＰ 中的细菌群落与 ＳＣＰ、ＴＣＰ 明显区分开，ＰＣ２ 将

ＳＣＰ 中的细菌群落与 ＦＣＰ、ＴＣＰ 明显区分开。 ＵＰＧＭＡ
（Ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ Ｐａｉｒ⁃ｇｒｏｕｐ Ｍｅｔｈｏｄ ｗｉｔｈ Ａｒｉｔｈｍｅｔｉｃ Ｍｅａｎ）聚
类分析结果见图 ５，ＳＣＰ 和 ＴＣＰ 的细菌群落结构聚集为

一个群体，再与 ＦＣＰ 聚集在一起形成系统发生树，说明

ＦＣＰ 与 ＳＣＰ、ＴＣＰ 二者存在较大差异。

图 ４　 连栽木麻黄根际土壤细菌群落 ＰｃｏＡ 分析

　 Ｆｉｇ．４　 ＰｃｏＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｆｒｏｍ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ

ｓｏｉｌｓ ｏｆ ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓ ｒｏｔａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｃ．ｅｑｕｉｓｅｔｉｆｏｌｉａ

２．２．３　 连栽木麻黄根际土壤细菌群落组成及结构变化

在木麻黄根际土壤细菌群落中共检测到 １０ 个门，
优势类群依次是变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ） （３０． ２７％—
３４． ４２％）、 酸 杆 菌 门 （ Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ ） （ ２８． １０％—３２．
２１％）、放线菌门 （ Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ） （１４． ８６％—１８． ８４％）、
疣微菌门（Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ） （３． ７９％—８． ０９％） （图 ６）。
由表 ２ 可知，在属水平上，热酸菌属 （ Ａｃｉｄｏｔｈｅｒｍｕｓ）、
Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｓｏｌｉｂａｃｔｅｒ、慢生根瘤菌属（Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ）、
根微菌属（Ｒｈｉｚｏｍｉｃｒｏｂｉｕｍ）、酸杆菌属（Ａｃｉｄｉｂａｃｔｅｒ）、变
杆菌属（Ｖａｒｉｉｂａｃｔｅｒ）、布氏杆菌属（Ｂｒｙｏｂａｃｔｅｒ）是根际土

壤细菌群落的优势属（丰度＞１％），其中 ＦＣＰ 中最高丰

度属是热酸菌属（Ａｃｉｄｏｔｈｅｒｍｕｓ），而 ＳＣＰ、ＴＣＰ 根际土壤

中 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｓｏｌｉｂａｃｔｅｒ 相对丰度最高。 随着木麻黄连

栽代数增加，根际土壤中热酸菌属（Ａｃｉｄｏｔｈｅｒｍｕｓ）、根微

菌属（Ｒｈｉｚｏｍｉｃｒｏｂｉｕｍ）、酸杆菌属（Ａｃｉｄｉｂａｃｔｅｒ）、布氏杆

菌属（Ｂｒｙｏｂａｃｔｅｒ）的相对丰度大体呈下降趋势，其中酸

杆菌属（Ａｃｉｄｉｂａｃｔｅｒ）的相对丰度在 ＦＣＰ、ＳＣＰ、ＴＣＰ 之间

的下降趋势达显著水平（Ｐ＜０．０５）。 与之相反，慢生根瘤菌属（Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ）的相对丰度随连栽代数的增加

而增加。 此外，从木麻黄根际土壤中前 ３５ 个优势细菌在属水平的群落热图分析也可以看出，木麻黄连栽后土

壤细菌群落组成结构发生了显著变化（图 ７）。

３　 结论与讨论

植物根系与根际微生物形成的植物⁃微生物群落综合体，是“植物⁃土壤⁃微生物”三者进行根际互作过程

的重要场所［３１］。 根际微生物是土壤生态系统能量流动、物质循环和信息传递最主要的驱动者，对维持土壤生

产力至关重要［３２］。 本研究通过高通量测序技术对连栽木麻黄根际土壤细菌群落变化进行探究。 结果表明连
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图 ５　 连栽木麻黄根际土壤的 ＵＰＧＭＡ 聚类分析

Ｆｉｇ．５　 ＵＰＧＭＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｆｒｏｍ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓ ｒｏｔａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｃ．ｅｑｕｉｓｅｔｉｆｏｌｉａ

　 图 ６　 连栽木麻黄根际土壤优势细菌在门水平的群落相对

丰度

Ｆｉｇ． ６ 　 Ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｐｒｅｄｏｍｉｎａｎｔ ｂａｃｔｅｒｉａｉｎ

ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｉｃ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ ｏｆ ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓ ｒｏｔａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｃ．

ｅｑｕｉｓｅｔｉｆｏｌｉａ ａｔ ｔｈｅ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ

栽后根际土壤细菌群落的组成与结构发生了显著变化。
由多样性分析可知，木麻黄根际土壤细菌群落的 Ｓｉｍｐｓｏｎ、
Ｃｈａｏ１、ＡＣＥ 指数随着连栽代数的增加而下降，Ｏｂｓｅｒｖｅｄ
ｓｐｅｃｉｅｓ、Ｓｈａｎｎｏｎ 指数呈现先增加后减少的趋势，变化趋势

不一致的原因可能是由于土壤理化性质不完全一致、林龄

差异、森林凋落物等因素导致。 这与韩亚飞［３３］研究杨树土

壤细菌群落多样性所提出的观点相似，但与李延茂等［３４］通

过 ＤＧＧＥ 分析法研究杉木根际土壤细菌群落的结果不一

致。 推测可能是由于技术方法不同、树种差异、地域差别、
土壤异质性等因素造成研究结果不一致。

进一步分析连栽木麻黄根际土壤细菌群落组成与结

构变化。 由图 ６ 可知，不同连栽代数木麻黄根际土壤细菌

在门水平上的最优势类群是变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ），分
别占 ＦＣＰ、 ＳＣＰ、 ＴＣＰ 根际土壤总细菌丰度的 ３４． ４２％、
３０．２７％、３２．３４％，证实了变形菌门是陆地土壤生态系统细

菌群落的优势类群，与 Ｂａｚｙｌｉｎｓｋｉ 等［３５］ 的研究结果一致。
慢生根瘤菌属（Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ）是变形菌门 α 变形菌纲的

一种根瘤菌［３６］，可以与寄主植物形成共生关系，将大气中

的游离氮固定成寄主生物可以利用的形式，例如氨（ＮＨ３）或铵（ＮＨ４＋） ［３７］。 木麻黄是重要的结瘤共生固氮树

种之一［３８］，可以富集根瘤菌以适应贫瘠的滨海沙地环境。 在本研究中，随着连栽代数的增加，慢生根瘤菌属

（Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ）的相对丰度随之增加约 １３２．５７％、２４４．８１％，且 ＦＣＰ、ＳＣＰ 两者与 ＴＣＰ 的差异达显著水平（Ｐ＜
０．０５）。 与朱琳等［３９］研究大豆连作土壤细菌群落多样性所得的结论一致。 与之相反，根际土壤中的热酸菌属

（Ａｃｉｄｏｔｈｅｒｍｕｓ）、根微菌属（Ｒｈｉｚｏｍｉｃｒｏｂｉｕｍ）、酸杆菌属（Ａｃｉｄｉｂａｃｔｅｒ）、布氏杆菌（Ｂｒｙｏｂａｃｔｅｒ）的相对丰度呈下降趋

势。 变形菌门下的根微菌属（Ｒｈｉｚｏｍｉｃｒｏｂｉｕｍ）是在土壤氮循环、解磷过程以及降解有机物过程中发挥重要作用的

有益微生物［４０］。 在本研究中，随着连栽代数的增加，根微菌属（Ｒｈｉｚｏｍｉｃｒｏｂｉｕｍ）的相对丰度随之降低约

３１１．４９％、２８２．１６％，且ＦＣＰ与ＳＣＰ、ＴＣＰ两者的差异达显著水平（Ｐ＜０．０５）。酸杆菌门下的酸杆菌属（Ａｃｉｄｉｂａｃｔｅｒ）
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图 ７　 连栽木麻黄根际土壤优势细菌在属水平的群落热图分析

Ｆｉｇ．７　 Ｈｅａｔ ｍａｐ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ｍａｉｎ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｉｃ ｓｏｉｌ ｏｆ ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓ ｒｏｔａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｃ．ｅｑｕｉｓｅｔｉｆｏｌｉａ ａｔ ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ

表 ２　 连栽木麻黄根际土壤在属水平的细菌群落信息

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｒｅｇａｒｄｉｎｇ ｔｈｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｔ ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ ｉｎｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｉｃ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｃ．ｅｑｕｉｓｅｔｉｆｏｌｉａ ｕｎｄｅｒ ｓｕｃｃｅｓｓｉｖｅ ｒｏｔａｔｉｏｎｓ

属 Ｇｅｎｕｓ
相对丰度 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ／ ％

ＦＣＰ ＳＣＰ ＴＣＰ

热酸菌属 Ａｃｉｄｏｔｈｅｒｍｕｓ ５．２８４１ａ ２．４９８ｂ ３．５６２９ｂ

Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｓｏｌｉｂａｃｔｅｒ ３．７６６１ａ ３．７９３２ａ ３．９４７１ａ

慢生根瘤菌属 Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ １．６１０３ｂ ２．１３４８ｂ ３．９４２１ａ

根微菌属 Ｒｈｉｚｏｍｉｃｒｏｂｉｕｍ ３．４６６９ａ １．１１３０ｂ １．２２８７ｂ

酸杆菌属 Ａｃｉｄｉｂａｃｔｅｒ ３．６９５９ａ ２．０９９１ｂ １．２９８９ｃ

变杆菌属 Ｖａｒｉｉｂａｃｔｅｒ ３．６１７１ａ ２．２７２７ｂ ３．４５９５ａｂ
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续表

属 Ｇｅｎｕｓ
相对丰度 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ／ ％

ＦＣＰ ＳＣＰ ＴＣＰ

布氏杆菌属 Ｂｒｙｏｂａｃｔｅｒ ２．５７９３ａ １．５３２８ｂ １．６７０７ｂ

伯克氏菌属 Ｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａ ０．８８１５ｂ １．３７７７ａ １．７５９３ａ

Ｈ１６ １．２５３３ａ ０．７８４２ｂ ０．７７０７ｂ

Ｔｅｒｒａｃｉｄｉｐｈｉｌｕｓ ０．７４３６ｂ ０．９０３７ｂ １．２２１３ａ

放线菌属 Ａｃｔｉｎｏｓｐｉｃａ ０．１４０４ｂ ０．４４８１ｂ ０．８５９３ａ

克洛氏菌属 Ｃｒｏｓｓｉｅｌｌａ ０．２４２５ｃ ０．４０８７ｂ ０．９７０１ａ

地杆菌属 Ｇｅｏｂａｃｔｅｒ ０．２６２２ｂ ０．５１３４ａｂ ０．８１９９ａ

分枝杆菌属 Ｍｙｃｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ０．４９８６ｂ ０．５３６８ｂ ０．８３８４ａ

假罗布里斯属 Ｐｓｅｕｄｏｌａｂｒｙｓ ０．３８０４ａｂ ０．５４０５ａ ０．３０５３ｂ

链霉菌属 Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ ０．２２７８ｃ ０．４７４ｂ ０．６３１６ａ

埃达布特属 Ｅｄａｐｈｏｂａｃｔｅｒ ０．４６６６ａ ０．０２４６ｂ ０．０３２０ｂ

乳杆菌属 Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ０．５３９２ａ ０．０８１３ｂ ０．１３０５ｂ

苯基杆菌属 Ｐｈｅｎｙｌｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ０．４５５５ａ ０．１１０８ｂ ０．０８７４ｂ

酸双酯属 Ａｃｉｄｉｃａｌｄｕｓ ０．４９２５ａ ０．３５３３ｂ ０．２９７９ｂ

梭菌属 Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ ｓｅｎｓｕ ｓｔｒｉｃｔｏ １ ０．３０２９ｂ ０．４１１２ａ ０．３９７７ａｂ

Ｍｉｚｕｇａｋｉｉｂａｃｔｅｒ ０．３８１７ａ ０．０１１１ｂ ０．００３７ｂ

　 　 每列不同字母表示差异达显著水平（Ｐ≤０．０５，ｎ ＝ ３）

是具有分解蛋白质和摄取环境周围酸性物质的有益菌属［４１］。 在本研究中，随着连栽代数的增加，酸杆菌属

（Ａｃｉｄｉｂａｃｔｅｒ）的相对丰度随之降低约 １７６．０７％、２８４．５４％，且 ＦＣＰ、ＳＣＰ 与 ＴＣＰ 三者之间的差异达显著水平（Ｐ＜
０．０５）。 由此可见，木麻黄连栽后根际土壤微生物群落结构发生了改变。 这种现象可能是由于根系化感物质

所产生的间接生态效应引起的，从而导致根际微生物发生恶化偏移。 化感物质可以直接或间接影响根际微生

物的代谢和生长发育，进而对根际微生物的种类、数量和分布产生影响［４２］。 如田给林等［４３］ 研究发现，外源添

加阿魏酸能显著促进草莓专化型尖孢镰刀菌的生长及孢子萌发，从而间接侵染草莓植物，造成连作障碍的发

生。 刘金光等［４４］研究发现，低浓度的苯甲酸对曲霉菌属和镰刀菌属有显著促进作用，造成根际土壤微生物群

落结构失衡。
本研究证实了木麻黄长期单一化栽植后，根际土壤细菌群落结构发生了显著变化，导致土壤微生态失衡，

间接造成木麻黄连栽障碍问题。 然而，连栽障碍形成及加重的原因不是单一孤立的，是众多因素彼此影响、相
互制约的结果。 唯有建立在充分了解“土壤⁃微生物⁃根际”相互关系的基础上，才能系统地认识连栽木麻黄的

根际生态效应。 因此，对于木麻黄根际土壤化感物质如何介导土壤微生物区系定向演变？ 以及关键的特异微

生物如何在木麻黄连栽障碍形成的根际生态学中扮演重要角色，仍需设计进一步的实验进行验证讨论。
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