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雅鲁藏布江下游沿岸湿地建群种植物根际土壤细菌群
落结构和多样性特征

陈海生１ꎬ刘守平２ꎬ∗ꎬ杨万勤３ꎬ梁国钱１

１ 浙江同济科技职业学院ꎬ杭州　 ３１１２３１

２ 浙江省台州市农业科学研究院ꎬ临海　 ３１７０００

３ 台州学院生命科学学院ꎬ椒江　 ３１８０００

摘要:了解雅鲁藏布江大峡谷沿岸不同植被根际土壤细菌群落结构和多样性特征对于揭示该区植被与土壤的相互作用具有重

要科学意义ꎮ 采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｍｉｓｅｑ 高通量测序技术ꎬ研究了雅鲁藏布江沿岸自然分布和生长的艾草 Ａｒｔｅｍｉｓｉａ ａｒｇｙｉ Ｈ. Ｌéｖ. ＆

Ｖａｎｉｏｔ、白刺花 Ｓｏｐｈｏｒａ ｄａｖｉｄｉｉ (Ｆｒａｎｃｈ)、八宝 Ｈｙｌｏｔｅｌｅｐｈｉｕｍ ｅｒｙｔｈｒｏｓｔｉｃｔｕｍ(Ｍｉｑ.)Ｈ. Ｏｈｂａ、黄刺玫 Ｒｏｓａ ｘａｎｔｈｉｎａ Ｌｉｎｄｌ ４ 种典型植

被根际土壤细菌群落结构和多样性ꎬ并结合植物根际土壤养分含量进行相关性分析ꎮ 雅鲁藏布江沿岸 ４ 种植物根际土壤中共

有 ２８ 门、８４ 纲、１５６ 目、２６２ 科、５９９ 属土壤细菌ꎬ其中变形菌门、酸杆菌门、放线菌门是雅鲁藏布江岸边植物根际土壤的优势菌

群ꎬ相对丰度较高ꎬ其次为拟杆菌门、芽单胞菌门、疣微菌门ꎮ 在门水平上ꎬ４ 种植物根际土壤细菌的群落结构组成表现为黄刺

玫和艾草相似ꎬ而八宝和另外三种植物相差较大ꎮ 土壤细菌 ＯＴＵｓ(操作分类单元)数和 Ｃｈａｏｌ 均以艾草为最高ꎬ其值分别是

６６９５ 和 ８０００.０２ꎬ以白刺花为最低ꎬ其值分别是 ４５６３ 和 ５１１３.６６ꎮ 根际土壤细菌多样性指数以黄刺玫为最高ꎬ而以白刺花为最

低ꎮ 雅鲁藏布江江岸植被根际土壤细菌物种组成丰富ꎬ４ 种典型植物根际土壤细菌在门水平和纲水平上结构相似ꎬ但部分菌群

相对丰度差异明显ꎮ 各植物根际土壤细菌共有的 ＯＴＵ 比率较低ꎬ而各植物特有的 ＯＴＵ 比率则以黄刺玫根际土壤为最高ꎬ其次

是艾草根际土壤ꎬ而以八宝根际土壤为最低ꎮ 土壤 ｐＨ、土壤含水量、土壤有机质和总氮含量是影响建群种植物根际土壤优势细

菌的主要因素ꎮ 研究结果可为青藏高原高寒生态系统的稳定和保护提供理论依据ꎮ
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高寒生态系统是在高寒环境下的土壤、植物群落、微生物群落及其水热变化过程等ꎬ以及在该环境下形成

的协同发展的生态系统[１]ꎮ 高寒生态系统主要分布在高纬度或高海拔、气候寒冷、冻土分布广泛的地区ꎮ 微

生物是生物地球化学循环的主要驱动者ꎬ微生物群落的组成及其变化影响着生态系统的功能和稳定性ꎮ 高寒

生态系统是全球气候变化的敏感区域ꎬ其微生物群落结构和多样性在很大程度上影响着生态系统的转化方

向[２—３]ꎮ 目前ꎬ关于高寒地带的微生物群落结构及多样性的研究已成为国内外生态学上研究的热点[４—１０]ꎮ
Ｗｉｌｈｅｌｍ 等[１１]曾研究了加拿大高北极地融冰层和冻土层土壤细菌群落结构ꎬ发现融冰层中细菌群落以酸杆菌

门的相对丰度为最高ꎬ其值为 ３０％ꎬ冻土层中细菌群落以放线菌门的相对丰度为最高ꎬ其值为 ２８％ꎮ 康宝天

等[１２]采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｍｉｓｅｑ 高通量测序方法ꎬ比较了祁连山东缘高寒草甸和河西走廊荒漠平原土壤细菌多样性

和群落组成ꎬ发现高寒草甸和荒漠平原土壤细菌多样性和群落组成差异明显ꎬ土壤总碳、总氮、ｐＨ、有机酸、含
水量、容重等是影响两种草地类型土壤细菌菌群分布的重要因素ꎮ 李海云等[１３] 研究了东祁连山不同退化程

度高寒草地土壤细菌群落分布与环境因子间的相互关系ꎬ发现放线菌门、变形菌门和厚壁菌门是不同退化程

度草地土壤中的优势菌门ꎬ它们的相对丰度与土壤 ｐＨ、电导率、速效氮、速效钾呈显著相关(Ｐ<０.０５) ꎮ
青藏高原是全球海拔最高、面积最大和独特的高原高寒生态系统ꎬ储存着大量的有机质ꎬ在全球碳平衡、

全球气候变化中起着重要的作用[１４]ꎮ 该地许多方面具有“极地”的属性ꎬ其气候特点是高寒、缺氧、日照时间

长、辐射强、降水少ꎬ这些气候因子相互作用形成了青藏高原独特的土壤微生物资源ꎮ Ｙｕａｎ 等[１５]研究了青藏

高原念青唐古拉山南坡海拔 ４４００—５２００ ｍ 的高寒草地土壤细菌群落结构特征ꎬ发现细菌酸杆菌门和变形菌

门是该地域的主要菌门ꎬ降水量是影响不同海拔高度土壤细菌分布的最主要环境因素ꎮ Ｃｕｉ 等[３]采用高通量

测序技术研究了青藏高原东部边缘的贡嘎山冷杉林根际土壤与非根际土壤细菌群落结构和 Ａｌｐｈａ 多样性沿

海拔高度的变化情况ꎬ发现随着海拔高度的变化ꎬ土壤细菌群落结构和 Ａｌｐｈａ 多样性也发生了显著变化ꎬ但冷

杉根际与非根际间土壤细菌群落结构和 Ａｌｐｈａ 多样性差异并不显著ꎬ土壤总磷、有机碳、ＮＨ４￣Ｎ 含量是决定土

壤细菌群落结构和 Ａｌｐｈａ 多样性的主要因子ꎮ 曾见有关于雅鲁藏布江支流尼洋河沉积物中细菌群落结构的

报道[１６]ꎬ认为尼洋河水体中总氮、总磷、溶解氧、铬、锶、钡和锰是尼洋河沉积物中细菌群落结构的主要影响因

子ꎮ 但关于雅鲁藏布江下游沿岸建群种植物根际土壤细菌群落结构和多样性的研究还未见报道ꎮ
土壤微生物的群落结构和组成影响土壤的生物活性[１７—１８]ꎮ 土壤微生物物种多样性较高的土壤生态系统

稳定性也较高ꎬ在不良环境胁迫条件下ꎬ其逆境适应性和生态系统恢复能力也强[１９—２１]ꎮ 高寒湿地中自然分布
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着一些对当地自然气候和土壤环境有着强适应能力的野生乡土植物ꎮ 这些植物在生态系统生物多样性保护

和生态系统恢复方面起着重要作用ꎮ 但是ꎬ植物种类的不同ꎬ或同一植物生长发育阶段的不同ꎬ其根系所分泌

的次生代谢产物也不同ꎬ对土壤微生物群落产生了选择性效应ꎬ因此ꎬ不同植物根际土壤微生物群落结构和多

样性存在差异ꎬ从而导致高寒湿地脆弱生态系统逆境适应能力与恢复能力产生差异[２２—２３]ꎮ 雅鲁藏布江是西

藏最大的河流ꎬ是西藏重要淡水来源和水气通道ꎬ也是全球海拔最高的河流之一[２４—２５]ꎬ属于典型的高寒生态

系统ꎮ 本研究拟在雅鲁藏布江大峡谷沿岸选取艾草 Ａｒｔｅｍｉｓｉａ ａｒｇｙｉ Ｈ. Ｌéｖ. ＆ Ｖａｎｉｏｔ、白刺花 Ｓｏｐｈｏｒａ ｄａｖｉｄｉｉ
(Ｆｒａｎｃｈ)、黄刺玫 Ｒｏｓａ ｘａｎｔｈｉｎａ Ｌｉｎｄｌ、八宝 Ｈｙｌｏｔｅｌｅｐｈｉｕｍ ｅｒｙｔｈｒｏｓｔｉｃｔｕｍ(Ｍｉｑ.)Ｈ. Ｏｈｂａ ４ 种高寒生境中典型植

物作为研究对象ꎬ采用 Ｍｉｓｅｑ ２５００ 高通量测序方法[２６—２７]ꎬ探索雅鲁藏布江大峡谷沿岸不同植被根际土壤细

菌群落结构和多样性的差异及其变化规律ꎬ为实现青藏高原高寒湿地生态系统植被恢复和生态系统的可持续

发展提供科学依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 研究区概况

研究区位于青藏高原的东南部ꎬ即西藏自治区林芝市境内的米林县直白村ꎬ北纬 ２９°３３′５５″、东经 ９４°５４′
０″ꎬ海拔 ３０９０ ｍꎬ气压 ７１ ｋＰａꎬ系念青唐古拉山向南延伸的余脉ꎬ与喜马拉雅山东部向北发展的山系相连ꎬ以
居南迦巴瓦峰脚下和处于雅鲁藏布江大峡谷咽喉而闻名ꎮ 研究区处于藏东南温暖气候区与半湿润气候区的

过渡地带ꎬ受印度洋暖湿季风影响ꎬ冬春干燥ꎬ夏秋多雨ꎮ 年降水量 ６００—１０００ ｍｍꎬ年平均气温 ８—１０℃ꎬ≥
０℃积温为 ３０００—３５００℃ꎬ≥１０℃的时间约 １８０ ｄ[２８]ꎮ 土壤为新积土和风沙土ꎬ成土时间短ꎬ质地粗ꎬ结构和

保水保肥能力差ꎬ土壤瘠薄ꎮ 山南宽谷植被基本上属于山地灌丛草原同一植被型[２９]ꎮ
１.２　 样品采集

选取雅鲁藏布江下游林芝地区沿江岸 ４ 种典型建群种植物根际土壤为研究对象ꎬ即菊科蒿属艾草、豆科

槐属白刺花、景天科八宝属八宝、蔷薇科蔷薇属黄刺玫ꎮ 以 ＨＥ 代表八宝根际土壤ꎬＡＲ 代表艾草根际土壤ꎬ
ＳＤ 代表黄刺玫根际土壤ꎬＲＮ 代表白刺花根际土壤ꎮ 于 ２０１９ 年 ５ 月在样点采集土壤样品ꎮ 每种植物设置 ３
个 １０ ｍ × １０ ｍ 的标准地ꎬ每标准地选取 １０ 株代表性植株ꎬ在植株周围东、南、西、北设 ４ 个取样点ꎬ在土壤表

层 ０—２０ ｃｍ 处采集直径少于 ０.１ ｃｍ 的各植株细根ꎬ用抖落法[３０] 收集粘附在细根上的土壤作为植物根际土

壤样品ꎬ取样过程中去除凋落物等杂质ꎬ将每个样地的各土壤样品混合均匀ꎬ用直径 ２ ｍｍ 的网筛进行过筛ꎮ
取 ２０ ｇ 土样装入无菌聚乙烯封口袋中ꎬ放入冰盒中低温保存带回实验室ꎮ 在实验室将样品分成二份ꎬ一份取

１０ ｇ 置于 ４℃ 冰箱中ꎬ用于测定土壤的理化性质ꎻ另一份取 １０ ｇ 用干冰进行 －７０℃ 低温保存ꎬ用于高通量

测序ꎮ
１.３　 植物根际土壤的理化性质测定

将采集后的土壤样品风干ꎬ并过 ０.２５ ｍｍ 的网筛ꎬ然后进行土壤理化性质的测定ꎮ 土壤总氮(ＴＮ)含量测

定采用凯氏定氮法ꎬ土壤有效磷(ＡＰ)含量测定采用 ＮａＨＣＯ３—钼锑抗比色法ꎬ土壤速效钾(ＡＫ)含量测定采

用 ＮＨ４ＯＡｃ 浸提—火焰光度法ꎬ土壤有机质含量(ＳＯＭ)含量测定采用重铬酸钾容量法—外加热法ꎬ用环刀法

测定土壤含水量[３０]ꎬ土壤 ｐＨ 值测定采用 １∶２.５ 土水比、酸度计法 [３２]ꎮ
１.４　 土壤细菌基因组 ＤＮＡ 提取

准确称取 ０.１ ｇ 土样ꎬ采用 Ｅ.Ｚ.Ｎ.Ａ.Ｓｏｉｌ ＤＮＡ Ｋｉｔ 试剂盒(Ｄ５６２５ꎬＯｍｅｇａꎬＩｎｃ.ꎬＵＳＡ)ꎬ提取土样的总 ＤＮＡꎮ
经 １％ 琼脂糖凝胶电泳检测 ＤＮＡ 提取质量ꎬ同时采用紫外分光光度计 Ｎａｎｏ Ｄｒｏｐ ＮＤ￣ １０００ (Ｎａｎｏ Ｄｒｏｐꎬ
ＷｉｌｍｉｎｇｔｏｎꎬＤＥꎬＵＳＡ)对 ＤＮＡ 进行定量测定ꎮ 各样品的 ５ 份 ＤＮＡ 样品随机取 ３ 份等量混均ꎬ分别制成 ３ 个

平行样品ꎬ于 －２０℃ 保存、备用ꎮ
１.５　 ＰＣＲ 扩增及高通量测序

参考 Ｃａｐｏｒａｓｏ 等[３３]的方法ꎬ通过细菌 １６Ｓ ｒＤＮＡ Ｖ３￣Ｖ４ 区段引物来扩增各样品ꎬ使用上下引物分别为

９２５１　 ４ 期 　 　 　 陈海生　 等:雅鲁藏布江下游沿岸湿地建群种植物根际土壤细菌群落结构和多样性特征 　



ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.ｅｃｏｌｏｇｉｃａ.ｃｎ

３４１Ｆ (５′￣ＣＣＴＡＣＧＧＧＮＧＧＣＷＧＣＡＧ￣３′)和 ８０５Ｒ (５′￣ＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＡＴＣＴＡＡＴＣＣ￣３′)ꎬ对 １６Ｓ ｒＤＮＡ 基因的

(Ｖ３￣Ｖ４)进行 ＰＣＲ 扩增ꎮ ＤＮＡ 扩增的反应条件:为 ３５ 个循环(９８℃ꎬ３０Ｓꎻ９８℃ꎬ１０Ｓꎻ５４℃ꎬ３０Ｓꎻ７２℃ꎬ４５Ｓ)ꎬ
７２℃ 延伸扩增 １０ ｍｉｎꎮ ＰＣＲ 产物经 ２％ 琼脂糖凝胶电泳确证ꎮ 在整个 ＤＮＡ 提取过程中ꎬ使用的是超纯水ꎬ
而不是样品溶液ꎬ以排除假阳性 ＰＣＲ 结果作为阴性对照的可能性ꎮ ＰＣＲ 产物经 ＡＭＰｕｒｅ ＸＴ ｂｅａｄｓ (Ｂｅｃｋｍａｎ
Ｃｏｕｌｔｅｒ ＧｅｎｏｍｉｃｓꎬＤａｎｖｅｒｓꎬＭＡꎬＵＳＡ)纯化ꎬ经 Ｑｕｂｉｔ(ＩｎｖｉｔｒｏｇｅｎꎬＵＳＡ)定量ꎮ 扩增子池用于测序ꎬ扩增子文库的

大小和数量分别在 Ａｇｉｌｅｎｔ ２１００ 生物分析仪(Ａｇｉｌｅｎｔꎬ美国)和 Ｉｌｌｕｍｉｎａ (Ｋａｐａ ＢｉｏｓｃｉｅｎｃｅｓꎬＷｏｂｕｒｎꎬＭＡꎬ美国)
的文库定量试剂盒上进行评估ꎮ 在 ＮｏｖａＳｅｑ ＰＥ ２５０ 平台上对库进行排序ꎮ
１.６　 生信分析流程

各样品在 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＮｏｖａＳｅｑ 平台上按照制造商的建议进行测序ꎬ由 ＬＣ￣Ｂｉｏ 提供ꎮ 根据样品独特的条形

码ꎬ将配对端序列分配给样品ꎬ并将建库引入的 ｂａｒｃｏｄｅ 和引物序列去除ꎮ 使用 ＦＬＡＳＨ 合并匹配端读取ꎮ 根

据 ｆｑｔｒｉｍ(ｖ０.９４)ꎬ在特定的过滤条件下对原始读数据进行质量过滤ꎬ以获得高质量的 ｃｌｅａｎ 标签ꎮ 使用

Ｖｓｅａｒｃｈ 软件对嵌合序列进行过滤(ｖ２.３.４)ꎮ 利用 ＤＡＤＡ２ 进行解调ꎬ得到特征表和特征序列ꎮ Ａｌｐｈａ 多样性

通过归一化到相同的随机序列来计算ꎮ 然后根据 ＳＩＬＶＡ(ｒｅｌｅａｓｅ １３２)分类器ꎬ利用每个样本的相对丰度对特

征丰度进行归一化ꎮ Ａｌｐｈａ 多样性用于分析样本物种多样性的复杂性ꎬ通过 ５ 个指标ꎬ包括 Ｃｈａｏ１、Ｏｂｓｅｒｖｅｄ
ｓｐｅｃｉｅｓ、Ｇｏｏｄｓ ｃｏｖｅｒａｇｅ、Ｓｈａｎｎｏｎ、Ｓｉｍｐｓｏｎꎬ各样本中所有这些指标均采用 ＱＩＩＭＥ２ 计算ꎮ 采用 Ｂｌａｓｔ 进行序列

比对ꎬ每个代表性序列用 ＳＩＬＶＡ 数据库对特征序列进行注释ꎮ 其它图片均是使用 Ｒ 包(ｖ３.２.５)实现ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 ４ 种江岸植物根际土壤细菌 Ａｌｐｈａ 多样性分析

经 Ｍｉｓｅｑ 测序所得样品数据经质控后ꎬ获得了不同分类水平上相应有效序列ꎬ不同植物根际土壤细菌有

效序列数量以黄刺玫为最高ꎬ为 ５０２２４ 条ꎬ其次是艾草ꎬ有效序列数是 ５００２９ 条ꎬ以白刺花为最低ꎬ只有 ４００３１
条ꎮ 经质控和去除嵌合体后ꎬ以相似性在 ９７％ 以上的有效序列视为一个 ＯＴＵｓꎬ从而得到各植物根际土壤样

品中关于 ＯＴＵｓ 的丰度信息ꎮ 如表 １ 所示ꎬ从 ４ 种土壤样品中共分析出 ４５６３—６６９５ 个 ＯＴＵｓꎬ其中以艾草的

ＯＴＵｓ 数目最高(６６９５ 个)ꎬ其次是黄刺玫(６４５８ 个)ꎬ以白刺花的 ＯＴＵｓ 数目为最低(４５６３ 个)ꎮ

表 １　 ４ 种江岸植物根际土壤样品基因组 ＤＮＡ 测序数据及 Ａｌｐｈａ 多样性

Ｔａｂｌｅ １　 Ｇｅｎｏｍｉｃ ＤＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｄａｔａ ｓｔａｔｉｃｓ ａｎｄ ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｆｏｒ ４ ｋｉｎｄｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ

植物种类
Ｐｌａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ

可观测物种数
Ｏｂｓｅｒｖｅｄ￣ｓｐｅｃｉｅｓ

ＯＴＵ 数
ＯＴＵｓ

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

有效序列
Ｖａｌｉｄ￣ｔａｇｓ

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

Ｃｈａｏ１ 指数
Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ

覆盖率
Ｇｏｏｄ ｃｏｖｅｒａｇｅ

艾草 Ａｒｔｅｍｉｓｉａ ａｒｇｙｉ ６２６９ ６６９５±１０９ ａ １０.２２１ｂ ５００２９ ０.９８１ ８０００.０２１ａ ０.９３２

八宝
Ｈｙｌｏｔｅｌｅｐｈｉｕｍ ｅｒｙｔｈｒｏｓｔｉｃｔｕｍ ５４７３ ５４６３±７９ ｂ １０.７２６ａ ４０３２７ ０.９８６ ６５４９.０９３ｂ ０.９５１

白刺花 Ｓｏｐｈｏｒａ ｄａｖｉｄｉｉ ４５６３ ４５６３±９２ ｃ １０.０５２ｂ ４００３１ ０.９８１ ５１１３.６６４ｃ ０.９７３

黄刺玫 Ｒｏｓａ ｘａｎｔｈｉｎａ ５９７１ ６４５８±１１５ ａ １０.８０１ａ ５０２２４ ０.９８６ ７６９１.８０１ａ ０.９４６

　 　 ＯＴＵ: 操作分类单元 Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔｓ

从 ４ 种植物根际土壤样品中一共分析出 １３２３８ 个 ＯＴＵｓ 数目ꎬ其中 ４ 种植物根际土壤共有 ＯＴＵｓ 数为

６６１ 个ꎬ占 ＯＴＵｓ 总数的 ４. ９９％ꎬ如图 １ꎮ 艾草根际土壤细菌特有 ＯＴＵｓ 数为 １６４６ 个ꎬ占 ＯＴＵｓ 总数的

１２.４３％ꎻ八宝根际土壤细菌特有 ＯＴＵｓ 数为 １３５２ 个ꎬ占 ＯＴＵｓ 总数的 １０.２１％ꎻ白刺花根际土壤细菌特有

ＯＴＵｓ 数为 １５４２ 个ꎬ占 ＯＴＵｓ 总数的 １１.６５％ꎻ黄刺玫根际土壤细菌特有 ＯＴＵｓ 数为 １８５８ 个ꎬ占 ＯＴＵｓ 总数的

１４.０４％ꎮ
对稀释曲线分析可以反映样品的取样深度ꎬ能够评价测序量是否能覆盖所有类群ꎮ 从图 ２ 可以看出ꎬ４

种样品稀释曲线均趋于平缓ꎬ文库的覆盖率均已超过 ９３％ꎬ说明取样基本合理ꎬ样本的 ＯＴＵ 覆盖度已经饱

和ꎬ本次测序深度可以反映雅鲁藏布江下游林芝地区沿江岸植被根际土壤细菌群落的真实情况ꎮ
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图 １　 基于操作分类单元丰度的 ４ 种植物根际土壤细菌群落维恩图

Ｆｉｇ.１　 Ｖｅｎｎ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ

ｆｏｕｒ ｐｌａｎｔｓ

ＨＥ: 八 宝 Ｈｙｌｏｔｅｌｅｐｈｉｕｍ ｅｒｙｔｈｒｏｓｔｉｃｔｕｍ ( Ｍｉｑ.) Ｈ. Ｏｈｂａꎬ ＡＲ: 艾 草

Ａｒｔｅｍｉｓｉａ ａｒｇｙｉ Ｈ. Ｌéｖ. ＆ ＶａｎｉｏｔꎬＳＤ: 黄刺玫 Ｒｏｓａ ｘａｎｔｈｉｎａ ＬｉｎｄｌꎬＲＮ:

白刺花 Ｓｏｐｈｏｒａ ｄａｖｉｄｉｉ (Ｆｒａｎｃｈ)图中各数字为 ＯＴＵ 数

图 ２　 ４ 种植物根际土壤样品细菌群落的稀释曲线

　 Ｆｉｇ.２　 Ｒａｒｅｆａｃｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ

ｓｏｉｌｓ ｓａｍｐｌｅｓ ｏｆ ｆｏｕｒ ｐｌａｎｔｓ

表 １ 还表明ꎬ不同植物其根际土壤细菌物种丰富度指数(Ｃｈａｏ１ 指数)和多样性指数(Ｓｈａｎｎｏｎ 指数)也明

显不同ꎮ 四种植物中ꎬ黄刺玫和八宝根际土壤样品细菌 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数分别是 １０.８０１ 和 １０.７２６ꎬ显著高于艾草

和白刺花的 １０.２２１ 和 １０.０５２(Ｐ<０.０５)ꎮ 而黄刺玫和八宝根际土壤样品之间ꎬ以及艾草和白刺花根际土壤样

品之间其值差异并不显著(Ｐ>０.０５)ꎮ 四种植物中ꎬ黄刺玫和艾草根际土壤细菌 Ｃｈａｏ１ 指数均较高ꎬ其值分别

为 ７６９１.８０１ 和 ８０００.０２１ꎬ显著高于其它两种植物(Ｐ<０.０５)ꎮ 而白刺花根际土壤细菌 Ｃｈａｏ１ 指数最低ꎬ其值

为 ５１１３.６６４ꎬ显著低于其它三种植物(Ｐ<０.０５)ꎮ
２.２　 ４ 种江岸植物根际土壤细菌的群落结构组成

通过对测序结果的物种注释ꎬ从 ４ 种植物根际土壤样品中共获得 ２８ 门、８４ 纲、１５６ 目、２６２ 科、５９９ 属、
１１９２ 种土壤细菌ꎮ 变形菌门(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａꎬ３１.７９％—４９.０２％)、酸杆菌门(Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａꎬ１６.５２％—２７.３３％)
及放线菌门(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａꎬ９.１２％—２４.９６％)是雅鲁藏布江江岸植物根际土壤中的优势菌群ꎬ相对丰度较高ꎮ
其次高为拟杆菌门(Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓꎬ４.５３％—１１.３０％)、芽单胞菌门(Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓꎬ４.６１％—１０.５３％)、疣微

菌门(Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａꎬ１.５８％—５.３５％)ꎮ 在该区域发现未分类的细菌门的相对丰度为 ２.２７％—３.２７％ꎮ
在该区域植物根际土壤中相对丰度较低的细菌门有单糖菌门(Ｓａｃｃｈａｒｉｂａｃｔｅｒｉａꎬ０.６７％—１.４６％)、绿湾菌

门(Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉａꎬ０. ６５％—１. ２１％)、浮霉状菌门 ( Ｐｌａｎｃｔｏｒｎｙｃｅｓꎬ２. ０６％—０. ８７％)、硝化螺旋菌门 ( Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａꎬ
０.１８％—０.７２％)、厚壁菌门(Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓꎬ０.２４％—０.８４％)、装甲菌门(Ａｒｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓꎬ０.０８％—０.２７％)ꎮ

不同土壤样品中细菌群落相对丰度不同ꎬ说明各土壤样品间的细菌群落结构存在着差异ꎮ 从分析结果来

看ꎬ各植物根际土壤样品中变形菌门细菌的相对丰度最多的是艾草(４９.０２％)ꎬ其次是黄刺玫(４４.０８％)ꎬ相对

丰度最低的是白刺花(３１.７９％)ꎮ 在各植物根际土壤样品中细菌酸杆菌门相对丰度最高的是八宝(２７.３３％)ꎬ
其次是黄刺玫(１８.５３％)ꎬ相对丰度最低的为艾草(１６.５２％)ꎮ 在各植物根际土壤样品中细菌放线菌门相对丰

度最高的为白刺花(２４.９６％)ꎬ其次是八宝(１１.７０％)ꎬ相对丰度最低的是艾草(９.１２％)ꎮ
微生物结构热图可以反映不同样品间物种的组成和差异(图 ４)ꎮ 由图 ４ 可以看出ꎬ在门水平上ꎬ４ 种植

物根际土壤样品中细菌的群落结构组成表现为黄刺玫和艾草相似ꎬ而八宝和另外三种植物相差较大ꎮ
从纲水平上来看 (图 ５)ꎬ在 ４ 种植物根际土壤样品中 α￣变形菌纲 ( Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａꎬ ２１. ４４％—

３７.７７％)均为优势类群ꎬ其中艾草根际土壤样品 α￣变形菌纲相对丰度最高(３７.７７％)ꎬ其次是黄刺玫根际土壤

样品ꎬ其 α￣变形菌纲相对丰度值为 ２６.２３％ꎬ而以八宝和白刺花根际土壤样品细菌 α￣变形菌纲的相对丰度较低ꎬ
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图 ３　 门水平 ４ 种植物根际土壤样品中细菌群落结构

Ｆｉｇ.３　 Ｔｈｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ ｆｏｕｒ ｐｌａｎｔｓ

图 ４　 门水平上 ４ 种植物根际土壤细菌群落结构聚类热图

Ｆｉｇ.４　 Ｈｅａｔ ｍａｐ ａｎｄ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ｍａｐ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ ｆｏｕｒ ｐｌａｎｔｓ
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其值分别为 ２１.８５％ 和 ２１.４４％ꎮ 在 ４ 种植物根际土壤样品中放线菌纲(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)的相对丰度略少于 α￣
变形菌纲(８.２９％—２３.５０％)ꎬ其相对丰度值依次是白刺花>八宝>黄刺玫>艾草ꎮ 其它菌纲的相对丰度从高到

低依次为酸杆菌纲 Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ(５.５９％—６.９１％)、芽单胞菌纲 Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ(４.６０％—１０.０２％)、鞘脂杆

菌纲 Ｓｐｈｉｎｇｏｂａｃｔｅｒｉａ(３.６８％—９.９１％)ꎮ 此外ꎬ还发现未分类的细菌纲(２.２６％—３.２７％)ꎮ

图 ５　 在纲水平上 ４ 种植物根际土壤细菌群落结构

Ｆｉｇ.５　 Ｔｈｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｔ ｔｈｅ ｃｌａｓｓ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ ｆｏｕｒ ｐｌａｎｔｓ

２.３　 土壤理化性状对根际土壤细菌多样性指数及群落结构的影响

在一个自然生态系统中ꎬ土壤理化性状决定着其地表植物的种类和分布[３４]ꎬ相应地也决定着其植物根际

土壤微生物多样性与群落结构ꎮ 通过对雅鲁藏布江下游江岸建群种植物根际土壤细菌 Ｓｈａｎｎｏｎ 和土壤理化

性状的相关性分析(表 ２)ꎬ发现土壤总氮、速效钾、有机质和土壤含水量与土壤细菌 Ｓｈａｎｎｏｎ 的相关性均达极

显著水平(Ｐ<０.０１)ꎮ 土壤 ｐＨ 与土壤细菌 Ｓｈａｎｎｏｎ 的相关性达显著水平(Ｐ<０.０５)ꎮ 通过对建群种植物根际

土壤细菌 Ｃｈａｏ１ 和土壤理化性状的相关性分析ꎬ发现土壤总氮、速效钾、有机质和土壤细菌 Ｃｈａｏ１ 间的相关

性均达显著水平(Ｐ<０.０５)ꎮ
通过对雅鲁藏布江下游江岸建群种植物根际土壤细菌群落结构与土壤理化性状的相关性分析(表 ２)ꎬ发

现土壤 ｐＨ、总氮和有机质含量对建群种植物根际土壤主要优势细菌的影响较大ꎬ各土壤理化性状对各建群植

物根际土壤细菌优势门的影响顺序为 ＴＮ ﹥ ｐＨ ﹥ ＯＭꎮ 土壤中 ＴＮ 含量与土壤细菌酸杆菌门、芽单胞菌门、
疣微菌门的相对丰度呈极显著正相关(Ｐ<０.０１)ꎬ与土壤细菌放线菌门、拟杆菌门的相对丰度呈极显著负相关

(Ｐ<０.０１)ꎮ 土壤 ｐＨ 与土壤细菌酸杆菌门、疣微菌门的相对丰度呈极显著负相关(Ｐ<０.０１)ꎬ与芽单胞菌门的

相对丰度呈显著负相关(Ｐ<０.０１)ꎬ与变形菌门和放线菌门的相对丰度呈极显著正相关(Ｐ<０.０１)ꎮ 土壤有机

质含量与土壤细菌变形菌门、放线菌门、拟杆菌门的相对丰度呈显著负相关(Ｐ<０.０５)ꎬ与酸杆菌门、芽单胞菌

门和疣微菌门的相对丰度呈显著正相关(Ｐ<０.０５)ꎮ 土壤含水量与放线菌门的相对丰度呈显著正相关(Ｐ<
０.０５)ꎬ与疣微菌门的相对丰度呈极显著负相关(Ｐ<０.０５)ꎮ

３　 讨论

３.１　 雅鲁藏布江下游江岸植被根际土壤细菌的优势菌门

青藏高原是我国高原湿地的最重要分布区ꎬ是全球海拔最高的一个高寒生态系统ꎬ独特的地理环境使它

成为了全球气候变化的预警区和敏感区ꎬ其境内湿地是我国长江、黄河和澜沧江等的发源地ꎬ具有重要的水源
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涵养、水土保持和气候调节等生态功能ꎮ 土壤微生物在维持生态系统植被多样性和促进生态平衡中产生着重

要作用ꎬ土壤微生物各组成部分的相对丰度是定量诠释生态系统的基础[１２]ꎮ 研究雅鲁藏布江流域植物根际

土壤细菌群落结构和多样性ꎬ对恢复和保护我国重要的生态屏障青藏高原具有意义ꎮ 本研究结果表明ꎬ变形

菌门(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)、酸杆菌门(Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ)和放线菌门(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)是雅鲁藏布江江岸湿地建群种植

物根际土壤的优势菌门ꎮ 这与高秀宏等[３５]在呼和浩特市大青山白桦根际土壤上测定的结果ꎬ以及刘兴等[３６]

在研究贵州喀斯特高原地区土壤细菌群落结构特征所得出的结果是一致的ꎮ 生态系统不同、气候条件不同、
土壤类型和植物种类不同ꎬ均可使植物根际土壤细菌群落组成表现不同ꎬ既存在相似的细菌群落组成ꎬ也存在

各自优势类群[３７—４１]ꎮ 如 Ｃｈｕ 等[４２]研究发现ꎬ西藏高原西部表层土壤细菌群落的优势类群是放线菌门、变形

菌门、酸杆菌门、绿湾菌门及芽单胞菌门ꎮ Ｙｕａｎ 等[１５]研究认为ꎬ酸杆菌门、变形菌门、芽单胞菌门是唐古拉山

南面高山草原土壤细菌群落的优势类群ꎮ 朱平等[４３]在研究祁连山中部 ４ 种典型植被类型土壤细菌群落结构

与多样性时ꎬ发现放线菌门、酸杆菌门、变形菌门、厚壁菌门及芽单胞菌门是该区域的优势类群ꎮ Ｚｈａｎｇ 等[４４]

研究认为变形菌门、放线菌门、酸杆菌门、拟杆菌门是青藏高原北麓河流域草甸、草原和荒漠草原土壤细菌群

落的优势类群ꎮ

表 ２　 雅鲁藏布江下游江岸建群种植物根际土壤细菌门水平群落结构与土壤理化性状相关性

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｐｈｙｓｉｃａｌ￣ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌｓ ｏｆ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｖｅ

ｐｌａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ ｌｏｗ ｒｅａｃｈｅｓ ｏｆ Ｙａｒｌｕｎｇｚａｎｇｂｏ Ｒｉｖｅｒ

总氮
Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ /

(ｇ / ｋｇ)

有效磷
Ａｖａｉｌａｂｌｅ

ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ /
(ｍｇ / ｋｇ)

速效钾
Ａｖａｉｌａｂｌｅ
ｐｏｔａｓｓｉｕｍ /
(ｇ / ｋｇ)

有机质
Ｏｒｇａｎｉｃ
ｍａｔｔｅｒ /
(ｇ / ｋｇ)

ｐＨ
含水量
Ｍｏｉｓｔｕｒｅ
ｃｏｎｔｅｎｔ / ％

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数 Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ ０.８１６∗∗ －０.２０５ ０.６３９∗∗ ０.７６８∗∗ ０.６３∗ ０.７２３∗∗

Ｃｈａｏ１ 指数 Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ ０.８２３∗∗ －０.１６９ ０.６７２∗∗ ０.８０５∗∗ ０.６９∗ ０.７５１∗∗

变形菌门 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ －０.７５９∗∗ ０.３０６ －０.３６８ －０.６３２∗ ０.６８３∗∗ ０.３９７

酸杆菌门 Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ ０.７６３∗∗ ０.２６２ ０.３２２ ０.５０７∗ －０.６９２∗∗ －０.４１９

放线菌门 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ －０.８２５∗∗ －０.１１６ －０.５６１∗ －０.６１３∗ ０.７２３∗∗ ０.６２８∗

拟杆菌门 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ －０.８１５∗∗ ０.２０３ －０.３９１ －０.４５６∗ ０.５５２∗ ０.４１６

芽单胞菌门 Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ ０.８０３∗∗ －０.２９１ ０.３６１ ０.５０２∗ －０.４９２∗ －０.３１３

疣微菌门 Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ ０.８６１∗∗ ０.３０２ ０.６８８∗ ０.６９２∗ －０.８２９∗∗ －０.７５７∗∗

　 　 ∗表示显著相关(Ｐ<０.０５)ꎬ∗∗表示极显著相关(Ｐ<０.０１)

３.２　 雅鲁藏布江下游江岸不同植被根际土壤细菌群落的变化特征

在雅鲁藏布江江岸植物根际土壤中ꎬ变形菌门是最主要的细菌门类ꎬ且以 α￣变形菌纲丰度最高ꎬ这与很

多地区的研究结果相一致[３５—３６]ꎮ 变形菌门细菌是土壤环境中的一大类细菌菌落ꎬ其中部分变形菌门细菌能

够利用有机物分解产生的氨气、甲烷等营养物质进行生长代谢活动[４５]ꎮ 本研究发现雅鲁藏布江江岸菊科植

物艾草的根际土壤细菌变形菌门相对丰度最高ꎬ说明这 ４ 种植物中该植物根系分解利用枯枝落叶有机物的能

力最强ꎬ其次是蔷薇科植物黄刺玫根际土壤细菌变形菌门的相对丰度ꎬ而豆科植物白刺花根际土壤细菌变形

菌门的相对丰度最低ꎮ
酸杆菌门细菌通常存在于贫瘠的土壤ꎬ在肥力低下的根际土壤细菌酸杆菌门丰度值较低[３５]ꎮ 本研究发

现景天科植物八宝根际土壤细菌酸杆菌门的相对丰度较高ꎬ而豆科植物白刺花根际土壤细菌酸杆菌门的相对

丰度最低ꎬ这是因为八宝植物通常生长在干旱、贫瘠的土壤上ꎬ而豆科植物白刺花根系上的根瘤菌能够进行固

氮作用而提高了其根际土壤肥力ꎮ 另外二种植物即蔷薇科植物黄刺玫和菊科植物艾草的根际土壤细菌酸杆

菌门相对丰度值在白刺花和八宝根际土壤样品之间ꎮ 放线菌门细菌能够分解动植物残体中的纤维素和几丁

质ꎬ可以将它们转变成植物容易吸收的营养物质[３６]ꎮ 在雅鲁藏布江沿岸干旱、涝渍频繁发生和强盐碱性土壤

条件下ꎬ放线菌门是居于第三位的优势菌群ꎬ其相对丰度以豆科植物白刺花根际土壤样品为最高ꎬ以菊科植物

４３５１ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４２ 卷　
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艾草根际土壤样品为最低ꎬ而黄刺玫和八宝的根际土壤样品的相对丰度则介于这二者之间ꎮ
本研究还发现雅鲁藏布江江岸 ４ 种植物根际土壤细菌共有的 ＯＴＵｓ 数占 ＯＴＵｓ 总数的比率只有 ４.９９％ꎮ

而各植物根际土壤样品特有的 ＯＴＵｓ 数占总 ＯＴＵｓ 数的比例则达到 １０.２１％—１４.０４％ꎬ这是因为雅鲁藏布江

江岸植物生长的土壤ꎬ大多是新积土和风沙土ꎬ成土时间短ꎬ质地粗ꎬ结构和保水保肥能力差ꎮ 这些土壤在枯

水季节暴露在水面之上ꎬ经寒冰、日晒ꎬ以及因风力作用而发生搬迁[４６]ꎮ 总之ꎬ由于雅鲁藏布江江岸土壤的成

土时间短ꎬ再加上风力的搬迁作用ꎬ就造成了各植被根际土壤细菌共有的 ＯＴＵｓ 比率较低ꎬ而各样本特有的

ＯＴＵｓ 比率较高的现象ꎮ
３.３　 雅鲁藏布江江岸植被根际土壤芽单胞菌门和酸杆菌门细菌丰度较高

雅鲁藏布江江岸植被根际土壤细菌的芽单胞菌门相对丰度较高ꎬ为 ４.６１％—１０.１３％ꎬ其中艾草根际土壤

细菌中芽单胞菌门相对丰度达到 １０.１３％ꎬ这是因为芽单胞菌门与其它类群细菌相比更适应在土壤含水率比

较低的土壤中生长ꎬ且该细菌很难在酸性土壤中被检测得到ꎮ 芽单胞菌门细菌具有耐盐或嗜盐的特性ꎬ适宜

在盐分比较高的土壤中生长和繁殖ꎮ 祁连山中部山区植被根际土壤芽单胞菌门的平均相对丰度达到

６.１２％[４３]ꎬ在黄河三角洲人工林根际土壤中相对丰度也只有 ４.７４％—５.６７％[１７]ꎬ而黄河三角洲地区农田土壤

盐碱化程度是我国较为严重的地区之一ꎮ 雅鲁藏布江地处青藏高原ꎬ江岸土壤电导率和含盐量均高ꎬ因此ꎬ导
致土壤中芽单胞菌门的相对丰度较高ꎮ 艾草是典型的耐干旱耐盐碱植物ꎬ在本研究中其根际土壤芽单胞菌门

细菌相对丰度达到 １０.１３％ꎬ这与其它干旱高盐分地区的研究结果相一致[１７ꎬ４３]ꎮ
酸杆菌门细菌具有丰富的编码纤维素酶和半纤维素酶基因ꎬ在对植物残体降解中起到重要作用ꎮ 在寒冷

的微氧或缺氧的高海拔地区ꎬ当其它纤维素降解菌难以生存时ꎬ酸杆菌门细菌仍能对纤维素降解起重要作

用[４７]ꎮ 另外ꎬ有研究认为酸杆菌门多存在于肥力低下、营养贫瘠的土壤中[４７]ꎮ 本研究区 ４ 种植物根际土壤

细菌群落中酸杆菌门的相对丰度(６.５２％—２７.３３％)较高ꎬ仅次于变形菌门ꎮ 李海东等[２４]研究表明ꎬ雅鲁藏布

江沿岸风沙土土壤碱性较强ꎬ土壤有机质和全氮含量很低ꎮ 因此本文从土壤细菌酸杆菌门菌群相对丰度水平

上也反映出雅鲁藏布江大峡谷流域气候干旱、土壤养分贫瘠的特点ꎮ
３.４　 雅鲁藏布江江岸植被根际土壤细菌群落与土壤理化性状的关系

植物根际土壤理化因子在很大程度上影响着土壤细菌群落结构[４８]ꎮ 刘兴等[３６]采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 高通量测序

方法分析了贵州喀斯特不同植被演替群落下的土壤细菌群落结构及变化特征ꎬ认为影响贵州喀斯特高原土壤

细菌的主要土壤理化性状有土壤有机碳和土壤总氮ꎮ 刘海燕等[４９]采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 高通量测序的方法对新疆塔

里木河中下游流域棉田及胡杨林土壤细菌群落结构及多样性特征进行了研究ꎬ结果表明ꎬ土壤全氮、盐分、有
机质和土壤 ｐＨ 是驱动细菌群落变异的主要因子ꎮ 高秀宏等[３５]采用高通量测序技术对呼和浩特市大青山天

然次生林生态系统演变过程中先锋树种白桦的根际土壤细菌群落结构进行了研究ꎬ结果表明ꎬ土壤全氮、土壤

ｐＨ 和含水量是白桦根际土壤优势细菌的主要影响因子ꎮ 朱平等[４３] 采用了 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 高通量测序的方法研究

了祁连山中部垫状植被、高寒植被、沼泽草甸和高寒灌丛这 ４ 种典型植被群落表层土壤的细菌群落结构差

异ꎬ认为土壤 ｐＨ、土壤含水量、土壤有机碳和总氮是影响土壤细菌群落结构的主要因子ꎮ 本研究采用同样的

Ｉｌｌｕｍｉｎａ 高通量测序方法分析了雅鲁藏布江下游沿岸建群种植物根际土壤细菌群落结构及与土壤理化性质

的关系ꎬ发现土壤 ｐＨ、土壤含水量、土壤有机质和总氮含量是影响建群种植物根际土壤优势细菌的主要因素ꎮ
本研究结果与高秀宏等[３５]和朱平等[４３]的研究结果基本一致ꎮ

４　 结论

高寒生态系统中土壤微生物多样性对于维持整个生态系统的生态平衡起着重要作用ꎮ 本文采用

Ｉｌｌｕｍｉｎａ 的方法对雅鲁藏布江沿岸 ４ 种建群种植物根际土壤细菌群落结构及多样性进行了研究ꎬ共获得 ２８
门、８４ 纲、１５６ 目、２６２ 科及 ５９９ 属细菌ꎬ发现变形菌门、酸杆菌门、放线菌门是雅鲁藏布江江岸植物根际土壤

的优势菌群ꎮ 在细菌门水平上ꎬ４ 种植物根际土壤细菌的群落结构组成表现为黄刺玫和艾草相似ꎬ而八宝和

５３５１　 ４ 期 　 　 　 陈海生　 等:雅鲁藏布江下游沿岸湿地建群种植物根际土壤细菌群落结构和多样性特征 　
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另外 ３ 种植物相差较大ꎮ 不同植物其根际土壤细菌物种丰富度指数和多样性指数也明显不同ꎮ 土壤细菌

ＯＴＵｓ 数和 Ｃｈａｏ１ 均以艾草根际土壤样品为最高ꎬ而以白刺花根际土壤样品为最低ꎮ 细菌多样性指数以黄刺

玫根际土壤样品为最高ꎬ而以白刺花根际土壤样品为最低ꎮ 雅鲁藏布江江岸植被根际土壤细菌物种组成丰

富ꎬ本文的 ４ 种典型植物根际土壤细菌在门水平和纲水平上结构相似ꎬ但部分细菌相对丰度差异明显ꎮ 各植

物根际土壤细菌共有的 ＯＴＵｓ 比率较低ꎬ而各植物特有的 ＯＴＵｓ 比率则较高ꎬ反映了该区域土壤大多是新积

土和风沙土ꎬ成土时间短的特点ꎮ 高寒地区土壤大多缺氧、贫瘠、盐碱性较强ꎬ造成了该区域植被根际土壤细

菌酸杆菌门和芽单胞菌门群落相对丰度较高的现象ꎮ 雅鲁藏布江江岸 ４ 种建群种植物中ꎬ艾草根际土壤细

菌变形菌门相对丰度最高ꎬ说明这 ４ 种植物中该植物根系分解利用枯枝落叶等有机物的能力最强ꎮ 土壤

ｐＨ、土壤含水量、土壤有机质和总氮含量是影响建群种植物根际土壤优势细菌的主要因素ꎬ这为预测微生物

对环境变化的响应提供了基础ꎮ
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