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干旱胁迫对不同根型苜蓿根系生长及根际土壤细菌的
影响

汪　 堃１ꎬ南丽丽１ꎬ∗ꎬ师尚礼１ꎬ郭全恩２

１ 甘肃农业大学草业学院 / 草业生态系统教育部重点实验室ꎬ 兰州　 ７３００７０

２ 甘肃省农业科学院土壤肥料与节水农业研究所ꎬ 兰州　 ７３００７０

摘要:为明确干旱胁迫对根茎型清水紫花苜蓿、直根型陇东紫花苜蓿、根蘖型公农 ４ 号杂花苜蓿根系生长及根际土壤细菌群落

的影响ꎬ采用盆栽试验ꎬ运用 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因测序技术ꎬ研究了幼苗期干旱胁迫下各根型苜蓿根系生长及根际土壤细菌群落结构

的变化ꎮ 结果表明:干旱胁迫下各根型苜蓿的 Ｃｈａｏ１ 和 ＡＣＥ 丰富度指数均在中度胁迫下最大ꎬＳｉｍｐｓｏｎ 和 Ｓｈａｎｎｏｎ－ｗｉｅｎｅｒ 多样

性指数各处理间差异不显著ꎻ根际土壤细菌群落均以变形菌门、绿弯菌门、类杆菌门、放线菌门和厚壁菌门为主ꎬ干旱胁迫均显

著增加了变形菌门和厚壁菌门的相对丰度ꎬ显著降低了绿弯菌门的相对丰度ꎬ但类杆菌门和放线菌门先提高后下降ꎮ 统计学分

析显示ꎬ幼苗期干旱胁迫显著影响各根型苜蓿生长发育ꎬ随胁迫程度增加ꎬ其株高、地上生物量、地下生物量、根系活力、根体积、
根系总长均显著降低ꎬ根冠比先增加后下降且在中度胁迫时达到最大值ꎮ 重度胁迫下ꎬ清水苜蓿的株高、根系活力显著大于其

他品种ꎬ而根冠比、根系干重显著小于其他品种ꎻ陇东苜蓿的根长、根尖数均显著大于其他品种ꎻ根系平均直径、根系总表面积各

根型苜蓿间差异不显著ꎮ 研究结果为植物的抗干旱胁迫以及提高各根型苜蓿在干旱胁迫下的水分利用提供参考ꎮ
关键词:根系ꎻ苜蓿ꎻ干旱胁迫ꎻ根际ꎻ细菌群落结构
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苜蓿(Ｍｅｄｉｃａｇｏ ｓａｔｉｖａ)是畜牧业生产中不可或缺的植物蛋白资源ꎬ也是我国当前草地农业和生态建设工

程中应用最为广泛的草种[１]ꎬ其根系类型可划分为直根型、侧根型、根蘖型和根茎型 ４ 类[２]ꎮ 直根型苜蓿基

因源主要来自于紫花苜蓿ꎬ根茎型、侧根型和根蘖型苜蓿都不同程度地具有野生黄花苜蓿的基因ꎬ其对干旱、
严寒的抵抗力较强ꎮ

我国干旱和半干旱地区的面积约占国土面积的 ５２.５％[３]ꎬ干旱胁迫严重影响作物的生长和产量ꎮ 根系是

植物吸收、转化和储藏营养物质的重要器官ꎮ 当出现干旱胁迫时ꎬ植物根系最先感知并迅速产生信号传递到

各个器官ꎬ植物通过改变自身形态和生理生化特性以适应变化的水分环境[４]ꎬ进而影响根际环境[５]ꎮ 根际是

受植物根系及其生长活动显著影响的土壤微域环境[６]ꎬ根际微生物群落种类和数量与植物生长、繁殖密切相

关[７]ꎮ 干旱胁迫能调控植物根际土壤细菌群落结构和组成ꎬ使得某些功能菌群、有益菌群和有害菌群显著变

化[８]ꎬ对土壤生物化学活性及养分组成与转化、植物生长发育及抗胁迫能力有直接影响[９]ꎮ
目前对不同根型苜蓿根颈变化特征[１０]、根系发育能力[１１]、根系与产量的关系[１２]、抗逆性[１３￣１４] 进行了对

比研究ꎬ但有关干旱胁迫对根系生长及根际细菌菌群结构影响的研究鲜见报道ꎮ 为此ꎬ本试验设置水分胁迫

处理ꎬ以幼苗期不同根型苜蓿根系生长及根际土壤为研究对象ꎬ利用 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因测序技术对土壤中细菌种

类及多样性进行系统分析ꎬ研究不同根型苜蓿根系生长及根际土壤细菌群落结构对干旱胁迫的响应ꎬ为不同

根型苜蓿根际土壤菌群结构平衡、增强胁迫耐受性提供参考ꎬ为旱地苜蓿丰产、高效、优质栽培提供依据和技

术指导ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验材料

供试苜蓿有:Ⅰ.根茎型“清水”紫花苜蓿(ｒｈｉｚｏｍａｔｏｕｓ ｒｏｏｔｅｄ Ｍ. ｓａｔｉｖａ ｃｖ.ＱｉｎｇｓｈｕｉꎬＱＳ)、Ⅱ.直根型“陇东”
紫花苜蓿( ｔａｐ ｒｏｏｔｅｄ Ｍ. ｓａｔｉｖａ ｃｖ. ＬｏｎｇｄｏｎｇꎬＬＤ)、Ⅲ.根蘖型“公农 ４ 号”杂花苜蓿( ｃｒｅｅｐｉｎｇ ｒｏｏｔｅｄ Ｍ. ｖａｒｉａ
Ｍａｒｔｉｎ.ｃｖ.Ｇｏｎｇｎｏｎｇ Ｎｏ.４ꎬＧＮ)ꎬ其中Ⅲ的种子由吉林省农科院提供ꎬ其余均由甘肃农业大学草业学院提供ꎮ
１.２　 试验设计

在甘肃农业大学草业学院植物生长室ꎬ采用沙培盆栽试验ꎬ选用 １２ ｃｍ(高)×９.２ ｃｍ(盆底直径)塑料盆为

试验用盆ꎬ每盆装用去离子水洗净、１０５ ℃恒温干燥箱烘 ４８ ｈ 后的沙子 １ ｋｇꎬ播种饱满、均匀、无病虫害的苜蓿

种子 ３５ 粒ꎬ播种后每盆定量浇灌 ３００ ｍＬ Ｈｏａｇｌａｎｄ 营养液ꎬ待长出两片真叶时进行间苗ꎬ每盆留苗 １８ 株ꎮ 于

幼苗生长至第 ４２ 天始干旱胁迫ꎮ 试验采用两因素完全随机设计ꎬ因素 Ａ 为 ３ 个不同根型苜蓿品种ꎻ因素 Ｂ
为不同水分处理ꎬ分别为对照(ＣｏｎｔｒｏｌꎬＣＫ)、中度(ＭｅｄｉｕｍꎬＭ)和重度(ＳｅｖｅｒｅꎬＳ)水分胁迫ꎬ３ 个处理的土壤含

水量分别为河沙最大持水量的 ６５％—７５％、４５％—５５％和 ２５％—３５％ꎬ即不同处理每隔 ２ ｄ 分别浇灌 ２５７、１２８、
７７ ｍＬ Ｈｏａｇｌａｎｄ 营养液ꎬ每个处理重复 ４ 次ꎬ共 ３６ 盆ꎮ 处理 １５ ｄ 后采集苜蓿幼苗根系ꎬ抖掉根系外围河沙ꎬ用
毛刷取紧贴在根系上的河沙ꎬ每个处理的所有重复混合后作为根际土ꎬ保存在－８０℃冰箱中用于土壤微生物

６３７７ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４１ 卷　
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总 ＤＮＡ 提取ꎮ
１.３　 测定方法

采用烘干法测定 １０ 个植株叶茎、根系干物质量并计算根冠比(根系干物质量 /叶茎干物质量)ꎬ将叶茎、
根系置于 ６０ ℃的恒温干燥箱烘 ４８ ｈꎬ烘至恒重ꎮ 将各处理的根系用蒸馏水冲洗干净ꎬ采用台式扫描仪对根系

进行扫描并将图像存入电脑ꎬ采用 ＷｉｎＲＨＩＺＯ 根系分析系统软件可以获得根系总长度、根系总表面积、根系平

均直径、根体积和根尖数等ꎮ 根系活力采用氯化三苯基四氮唑(ＴＴＣ)法测定[１５]ꎮ
土壤总 ＤＮＡ 提取及细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因扩增:采用 ＣＴＡＢ 方法对样本的基因组 ＤＮＡ 进行提取ꎬ用 １％琼

脂糖凝胶电泳检测 ＤＮＡ 的质量ꎬ取适量的样品于离心管中ꎬ使用无菌水稀释样品至 １ ｎｇ / μＬꎮ 以稀释后的基

因组 ＤＮＡ 为模板ꎬ根据测序区域的选择ꎬ使用带 Ｂａｒｃｏｄｅ 的特异引物ꎬＮｅｗ Ｅｎｇｌａｎｄ Ｂｉｏｌａｂｓ 公司的 Ｐｈｕｓｉｏｎ􀳏
Ｈｉｇｈ￣Ｆｉｄｅｌｉｔｙ ＰＣＲ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ ｗｉｔｈ ＧＣ Ｂｕｆｆｅｒꎬ和高效高保真酶进行 ＰＣＲꎬ确保扩增效率和准确性ꎮ 利用引物

５１５Ｆ(５′￣ＧＴＧＣＣＡＧＣＭＧＣＣＧＣＧＧＴＡＡ￣３′)与 ８０６Ｒ(５′￣ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ￣ ３′)扩增其 Ｖ４ 区基因片

段ꎬ每个样品 ３ 次重复ꎮ ＰＣＲ 扩增反应条件为:９８ ℃预变性 １ ｍｉｎꎬ９８ ℃变性 １０ ｓꎬ５０ ℃退火 ３０ ｓꎬ７２ ℃延伸

３０ ｓꎬ共 ３０ 个循环ꎬ最后在 ７２ ℃下延伸 ５ ｍｉｎꎮ 反应产物用 ２％琼脂糖凝胶电泳检测ꎮ 通过 Ｈｉｓｅｑ ２５００ 平台

(ＩｌｌｕｍｉｎａꎬＳａｎＤｉｅｇｏꎬＣＡꎬＵＳＡ)进行测序(诺禾致源生物信息科技有限公司ꎬ北京)ꎮ 下机数据经过 ＱＩＩＭＥ
(ｖ１.８.０)软件过滤、拼接、去除嵌合体后[１６￣１７]ꎬ得到可用于后续分析的有效序列(ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｔａｇｓ)ꎮ
１.４　 数据分析

用 Ｅｘｃｅｌ ２００３ 进行数据统计ꎬ用 ＳＰＳＳ ２０. ０ 软件对数据进行单因素方差分析(Ｏｎｅ￣ｗａｙ ＡＮＯＶＡ)ꎬ用
Ｄｕｎｃａｎ 法对数据进行多重比较ꎮ 利用 Ｕｐａｒｓｅ 软件对样品的有效序列进行 ＯＴＵｓ 聚类(Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ
Ｕｎｉｔｓꎬ相似度 ９７％以上)ꎬ用 Ｍｏｔｈｕｒ 方法[１８] 与 Ｓｉｌｖａ 软件的 ＳＳＵｒＲＮＡ 数据库[１９] 进行物种注释(设定阈值为

０.８—１.０)ꎻ采用 ＭＵＳＣＬＥ(３.８.３１)软件[２０]进行快速多序列比对ꎬ采用 Ｑｉｉｍｅ(１.９.１)软件计算 Ａｌｐｈａ 多样性指

数ꎬ使用 Ｒ 软件(２.１５.３)绘制稀释曲线ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 各根型苜蓿根系生长差异分析

由表 １ 可知ꎬ随胁迫程度增加ꎬ各根型苜蓿的株高、茎叶生物量、根系干重、根系活力、根体积、根系总长均

显著降低(Ｐ<０.０５)ꎬ重度胁迫下ꎬⅠ、Ⅱ、Ⅲ的株高较 ＣＫ 下降了 ２１.０５％、２６.６６％和 ２７.２９％ꎬ茎叶生物量较 ＣＫ
降低了 ３１.５２％、２９.３７％和 ３１.９９％ꎬ根系干重较 ＣＫ 减少了 ２３.７１％、２３.２２％和 ４２.８２％ꎬ根系活力较 ＣＫ 降低了

７６.６３％、５８.４９％和 ７５.７０％ꎬ根体积较 ＣＫ 下降了 ３８.１５％、３５.２０％和 ４９.３８％ꎬ根长较 ＣＫ 减少了 ７.４９％、４.４７％
和 １４.５７％ꎬ且Ⅰ的株高、根系活力显著大于Ⅱ和Ⅲ(Ｐ<０.０５)ꎬⅡ的根长显著大于Ⅰ和Ⅲ(Ｐ<０.０５)ꎬⅡ和Ⅲ的

根系干重显著高于Ⅰ(Ｐ<０.０５)ꎻ不同根型苜蓿的根冠比随胁迫程度加剧呈先增加后下降趋势ꎬ在中度胁迫时

达到最大值ꎬⅠ、Ⅱ、Ⅲ的根冠比较 ＣＫ 分别增加了 ３０.０５％、３２.９４％和 １８.５１％(Ｐ<０.０５)ꎬ且Ⅰ的根冠比显著小

于Ⅱ和Ⅲ(Ｐ<０.０５)ꎻ根系平均直径、根系总表面积各根型苜蓿间差异不显著ꎻⅠ的根尖数随胁迫程度加剧呈

先上升后下降趋势(Ｐ<０.０５)ꎬ而Ⅱ和Ⅲ的根尖数呈显著下降趋势(Ｐ<０.０５)ꎬ重度胁迫下ꎬⅠ、Ⅱ、Ⅲ的根尖数

较 ＣＫ 分别降低了 １６.３４％、２４.２４％和 ５１.８２％ꎬ且Ⅱ的根尖数显著高于Ⅰ和Ⅲ(Ｐ<０.０５)ꎮ
２.２　 根际土壤细菌群落丰度与 Ａｌｐｈａ 多样性分析

由表 ２ 可知ꎬ通过高通量测序ꎬ过滤掉低质量的序列后ꎬＱＳ.ＣＫ、ＱＳ.Ｍ、ＱＳ.Ｓ、ＬＤ.ＣＫ、ＬＤ.Ｍ、ＬＤ.Ｓ、ＧＮ.ＣＫ、
ＧＮ.Ｍ、ＧＮ.Ｓ 的有效序列在 ５５９４３—６７７０３ 范围内变动ꎬＯＴＵ 数分别为 ７１１、７８５、７０１、６４５、７５２、７０７、６６２、６５８、
７６２ꎮ 由图 １ 可知ꎬ各样品文库的覆盖度均在 ９８％以上ꎬ并结合样品稀释曲线均趋于平缓ꎬ说明本研究测序数

据合理ꎬ能够准确反映出土壤细菌群落的真实信息ꎮ 各处理 Ｃｈａｏ１ 指数和 ＡＣＥ 指数均在中度胁迫下最大ꎬ且
处理间差异不显著ꎻＳｉｍｐｓｏｎ 和 Ｓｈａｎｎｏｎ－ｗｉｅｎｅｒ 指数各处理间差异不显著ꎮ 由图 ２ 可知ꎬ所有样品共有 ＯＴＵｓ
数目为 ４９３ 个ꎬ其中 ＱＳ.ＣＫ、ＱＳ.Ｍ、ＱＳ.Ｓ、ＬＤ.ＣＫ、ＬＤ.Ｍ、ＬＤ.Ｓ、ＧＮ.ＣＫ、ＧＮ.Ｍ、ＧＮ.Ｓ 所特有的 ＯＴＵｓ 数目分别为

７３７７　 １９ 期 　 　 　 汪堃　 等:干旱胁迫对不同根型苜蓿根系生长及根际土壤细菌的影响 　
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３８、３８４、２８、２６、２７、２１、１８、２５、２５ 个ꎮ

表 １　 干旱胁迫对不同根型苜蓿根系生长的影响

Ｔａｂｌｅ １　 Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｒｏｏｔ ｇｒｏｗｔｈ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｏｏｔ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ａｌｆａｌｆａ ｕｎｄｅｒ ｄｒｏｕｇｈｔ ｓｔｒｅｓｓ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

株高
Ｐｌａｎｔ

ｈｅｉｇｈｔ / ｃｍ

地上干重
Ｄｒｙ

ｗｅｉｇｈｔ ｏｆ
ａｂｏｖｅｇｒｏｕｎｄ
ｂｉｏｍａｓｓ /
ｇ１０株

根系干重
Ｒｏｏｔ ｄｒｙ
ｗｅｉｇｈｔ /
ｇ１０株

根冠比
Ｒｏｏｔ

ｓｈｏｏｔ ｒａｔｉｏ

根系活力
Ｒｏｏｔ

ａｃｔｉｖｉｔｙ /
(μｇ ｇ－１ ｈ－１)

根系平均直径
Ａｖｅｒａｇｅ
ｒｏｏｔ

ｄｉａｍｅｔｅｒ /
ｍｍ

根体积
Ｒｏｏｔ

ｖｏｌｕｍｅ / ｃｍ３

根系总表面积
Ｔｏｔａｌ ｒｏｏｔ

ｓｕｒｆａｃｅ / ｃｍ２

根系总长
Ｔｏｔａｌ ｒｏｏｔ
ｌｅｎｇｔｈ / ｃｍ

根尖数
Ｒｏｏｔ ｔｉｐ
ｎｕｍｂｅｒ

ＱＳ.ＣＫ ４０.７±２.９２ａ ２.０８±０.１０ａｂ ０.４３±０.０４ｃ ０.２０±０.０１ｃ １０２３.０２±１.６７ａ ０.３４±０.０４ａ ０.２１±０.０９ｂ ９.０８±０.２９ａ １１２.９±１.２２ａ ４６５±１.５９ｆ

ＱＳ.Ｍ ３６.８±３.８４ｂ １.４９±０.２１ｂ ０.３８±０.０８ｄ ０.２５±０.０２ｂ ７１２.１２±１.８６ｂ ０.３１±０.０２ａ ０.１４±０.０６ｃ ８.８７±０.２６ａ １０８.８±３.２２ｂ ６３４±１.９９ａ

ＱＳ.Ｓ ３２.１±３.２８ｃ １.４３±０.０７ｂ ０.３３±０.０３ｄ ０.２３±０.０１ｃ ２３９.０７±１.１０ｇ ０.２６ ±０.０２ａ ０.１３±０.０６ｃ ８.８１±０.３９ａ １０４.４±３.５８ｃ ５４１±１.７７ｃ

ＬＤ.ＣＫ ３９.９±２.７０ａ ２.２７±０.５６ａｂ ０.５７±０.０８ｂ ０.２６±０.０４ｂ ３８３.６９±３.４７ｅ ０.３５±０.０８ａ ０.２５±０.０６ａ ９.１８±０.１４ａ １１３.２±２.３６ａ ４９５±１.５２ｅ

ＬＤ.Ｍ ３６.９±３.４３ｂ １.６４±０.０４ｂ ０.４７±０.１５ｃ ０.２９±０.０８ｂ ２６７.５４±１.８４ｆ ０.３４±０.０３ａ ０.２０±０.０９ｂ ９.１４±０.２１ａ １１１.５±２.６２ａ ５２４±２.７８ｄ

ＬＤ.Ｓ ２９.２±２.９９ｄ １.６０±０.２５ｂ ０.４４±０.０７ｃ ０.２８±０.０４ｂ １５９.２６±１.３２ｈ ０.３１±０.０２ａ ０.１６±０.０１ｃ ９.０１±０.１３ａ １０８.１±２.３８ｂ ６１５±１.６４ｂ

ＧＮ.ＣＫ ４０.５±３.４０ａ ２.８０±０.６１ａ ０.８０±０.２１ａ ０.２８±０.０４ｂ ６６７.１６±１.７８ｃ ０.３４±０.０７ａ ０.２７±０.０６ａ ９.１３±０.１２ａ １１３.２±１.１７ａ ３７１±１.１０ｇ

ＧＮ.Ｍ ３２.２±２.９７ｃ ２.１６±０.３５ａｂ ０.７３±０.１５ａ ０.３４±０.０３ａ ５２６.９４±３.３４ｄ ０.３２±０.０１ａ ０.１６±０.０６ｃ ９.０８±０.４３ａ １０３.１±２.２３ｃ ５００±１.９５ｅ

ＧＮ.Ｓ ２９.４±３.４７ｄ １.９１±０.４４ａｂ ０.４６±０.１７ｃ ０.２４±０.０４ｃ １６２.１１±０.９２ｈ ０.３０±０.０１ａ ０.１４±０.０４ｃ ８.７６±０.２１ａ ９６.７±２.０９ｄ ５６３±１.７８ｃ

　 　 ＱＳ:“清水”紫花苜蓿 Ｍｅｄｉｃａｇｏ ｓａｔｉｖａ ｃｖ.ＱｉｎｇｓｈｕｉꎻＬＤ:“陇东”紫花苜蓿 ＬＤ. Ｍ. ｓａｔｉｖａ ｃｖ.ＬｏｎｇｄｏｎｇꎻＧＮ: “公农 ４ 号”杂花苜蓿 Ｍ.ｖａｒｉａ Ｍａｒｔｉｎ.ｃｖ.Ｇｏｎｇｎｏｎｇ Ｎｏ.４ꎻ

ＣＫ:对照 ＣＫ. ＣｏｎｔｒｏｌꎻＭ:中度胁迫 Ｍｅｄｉｕｍ ｓｔｒｅｓｓꎻＳ:重度胁迫 Ｓｅｖｅｒｅ ｓｔｒｅｓｓꎻ 数据为平均值±标准差(ｎ＝３)ꎻ同列不同小写字母表示在 ０.０５ 水平上差异显著(Ｐ<０.０５)

表 ２　 样品序列数统计、丰富度与多样性指数

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓａｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｎｕｍｂｅｒｓ ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓꎬ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

有效序列
Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ
ｓｅｑｕｅｎｃｅ

Ｏｂｓｅｒｖｅｄ
ＯＴＵｓ

香农￣威纳指数
Ｓｈａｎｎｏｎ￣ｗｉｅｎｅｒ

ｉｎｄｅｘ

辛普森指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ
ｉｎｄｅｘ

Ｃｈａｏ１ 指数
Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ

ＡＣＥ 指数
ＡＣＥ ｉｎｄｅｘ

覆盖度
Ｃｏｖｅｒａｇｅ / ％

ＱＳ.ＣＫ ５５９４３±３６７ ７１１±１８.１５ ６.３８±０.０５ａ ０.９６±０.００ａ ７７４.１２±３０.１４ｂ ７８４.１１±２３.１２ｂ ０.９９７±０.００

ＱＳ.Ｍ ５７９７１±１２４ ７８５±２２.０６ ６.４７±０.４４ａ ０.９６±０.０１ａ ８２０.３３±１９.５８ａ ８３６.０７±１６.２２ａ ０.９９７±０.００

ＱＳ.Ｓ ６１５８０±１５３ ７０１±１３.０８ ６.２９±０.１８ａ ０.９６±０.０１ａ ７６４.９７±２０.１０ｂ ７７０.３９±１６.６８ｂ ０.９９７±０.００

ＬＤ.ＣＫ ６３９９２±１３９ ６４５±８.００ ５.９１±０.８４ａ ０.９２±０.０７ａ ７０７.３１±８.４４ｃ ７１２.６２±１６.１９ｃ ０.９９７±０.００

ＬＤ.Ｍ ６４７１６±１５５ ７５２±１７.３５ ６.５６±０.２６ａ ０.９６±０.０１ａ ８２１.７０±１８.６１ａ ８３４.５９±２１.６７ａ ０.９９７±０.００

ＬＤ.Ｓ ６１３６８±１９２ ７０７±６.８８ ６.６１±０.１３ａ ０.９７±０.００ａ ７５９.３１±１４.３１ｂ ７７１.７５±１５.９３ｂ ０.９９７±０.００

ＧＮ.ＣＫ ６４０７０±１６５ ６６２±１７.２１ ５.９９±０.４８ａ ０.９４±０.０４ａ ７５１.６１±１９.０４ｂ ７６１.４９±５.８１ｂ ０.９９７±０.００

ＧＮ.Ｍ ６７７０３±３４０ ６５８±６.８８ ５.７７±０.５６ａ ０.９３±０.０３ａ ８１８.１４±２６.７１ａ ８１７.９０±１１.８４ａ ０.９９７±０.００

ＧＮ.Ｓ ６０９９２±４３６ ７６２±１７.２１ ６.３７±０.４５ａ ０.９５±０.０３ａ ７３７.５６±５.４６ｂ ７４９.３０±１３.０５ｂ ０.９９７±０.００

　 　 数据为平均值±标准差(ｎ＝３)ꎻ 同列不同小写字母表示在 ０.０５ 水平上差异显著(Ｐ<０.０５)

２.３　 根际土壤细菌群落分布

由图 ３ 可知ꎬ各处理细菌群落相对丰度前十的细菌门分别为:变形菌门 ( Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ) (５４. ４４％—
７７.５９％)、绿弯菌门(Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ) (１.６０％—２４.４３％)、类杆菌门(Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ) (４. ７１％—１３.０８％)、放线菌门

(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)(２.６６％—３.３８％)、厚壁菌门( Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ) (１. ９７％—４.１９％)、ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ｂａｃｔｅｒｉａ(１. ４７％—
３.７５％)、Ｋａｐａｂａｃｔｅｒｉａ(０.２１％—３.５３％)、疣微菌门(Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ)(０.３４％—１.９３％)、蛭弧菌门(Ｂｄｅｌｌｏｖｉｂｒｉｏ)
(０.３８％—１.０４％)、Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿Ｋａｉｓｅｒｂａｃｔｅｒｉａ(０.０２％—０.５８％)ꎬ共占细菌总数的 ９２.９７％—９６.９０％ꎮ 其中变形

菌门、绿弯菌门、类杆菌门、放线菌门和厚壁菌门占细菌总数的 ８５.０９％—９２.４０％ꎬ说明这 ５ 个门的细菌为优势

菌群ꎮ 不同处理细菌在门分类水平上ꎬ相对丰度有一定的差异ꎮ 随胁迫程度增加ꎬ与 ＣＫ 相比ꎬ变形菌门、厚
壁菌门、ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ｂａｃｔｅｒｉａ 和 Ｋａｐａｂａｃｔｅｒｉａ 显著增加(Ｐ<０.０５)ꎬ类杆菌门、放线菌门、疣微菌门、蛭弧菌门和

Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿Ｋａｉｓｅｒｂａｃｔｅｒｉａ 均先增加后降低(Ｐ<０.０５)ꎬ而绿弯菌门显著降低(Ｐ<０.０５)ꎮ
由图 ４ 可知ꎬ各处理细菌群落相对丰度前十的细菌属分别为:爬管菌属(Ｈｅｒｐｅｔｏｓｉｐｈｏｎ)、假单孢菌属
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图 １　 样品稀释曲线

Ｆｉｇ.１　 Ｒａｒｅｆａｃｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅｓ ｆｏｒ ｓａｍｐｌｅｓ

( Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ )、 Ｐｓｅｕｄｏｘａｎｔｈｏｍｏｎａｓ 属、 副 球 菌 属

(Ｐａｒａｃｏｃｃｕｓ)、纤维弧菌属(Ｃｅｌｌｖｉｂｒｉｏ)、Ｓｈｉｎｅｌｌａ 属、偶氮

螺菌属(Ａｚｏｓｐｉｒｉｌｌｕｍ)、Ｄｅｖｏｓｉａ 属、ＳＷＢ０２ 属、中慢生根

瘤菌属 (Ｍｅｓｏｒｈｉｚｏｂｉｕｍ)ꎬ共占细菌总属的 ４３. ０５％—
６１.８６％ꎬ其他类群的相对丰度占 ３８.１４％—５６.９５％ꎮ 细

菌在属分类水平上ꎬ各处理相对丰度有一定的差异ꎮ 随

胁迫程度增加ꎬ与 ＣＫ 相比ꎬ爬管菌属、假单孢菌属和副

球菌属均显著降低 ( Ｐ < ０. ０５)ꎬ Ｐｓｅｕｄｏｘａｎｔｈｏｍｏｎａｓ、
Ｄｅｖｏｓｉａ、ＳＷＢ０２ 和中慢生根瘤菌属均显著增加 ( Ｐ <
０.０５)ꎬ纤维弧菌属、Ｓｈｉｎｅｌｌａ 和偶氮螺菌属先增加后降

低(Ｐ<０.０５)ꎮ

３　 讨论

根系形态是描述植物根系随环境变化的重要指标ꎮ
丁红等[２１]研究表明ꎬ干旱胁迫下根长、根系表面积和根

体积较大有利于植物大范围吸收土壤水分和养分ꎻ厉广

辉等[２２]和 Ｐｉｒｎａｊｍｅｄｉｎ 等[２３]研究认为ꎬ根干重、根体积、

图 ２　 样品花瓣图

Ｆｉｇ.２　 Ｆｌｏｗｅｒ ｄｉａｇｒａｍｓ ｏｆ ｓａｍｐｌｅｓ

根总面积与品种抗旱能力呈显著正相关ꎻ李文娆等[２４]

研究表明ꎬ干旱胁迫显著增加了紫花苜蓿根系表面积ꎻ
张翠梅等[２５]研究显示ꎬ干旱胁迫下强抗旱苜蓿的根系

总长度和根系干重显著增加ꎬ根系总表面积变化不显

著ꎻ弱抗旱苜蓿的根系总表面积显著下降ꎮ 本研究显

示ꎬ与 ＣＫ 相比ꎬ随胁迫程度加剧ꎬ各根型苜蓿的幼苗株

高、地上干重、根系干重、根系活力、根系平均直径、根体

积、根系总表面积、根系总长等指标均有一定程度的减

少ꎬ表明干早胁迫限制了苜蓿根系和地上部的生长ꎬ降
低了苜蓿的干物质积累ꎬ这与前人研究结论一致[２６]ꎻ中
重度水分胁迫使各根型苜蓿的根冠比增加ꎬ这与其他学

者对小麦[２７]、豌豆[２８]、玉米[２９] 的研究结果一致ꎬ对朱

槿[３０]的研究结果相反ꎮ 整个胁迫期间ꎬ根茎型清水紫

花苜蓿的株高、根系活力及根尖数相对较高ꎬ直根型陇

东紫花苜蓿的根长、根系平均直径、根体积、根系总表面

积相对较高ꎬ根蘖型公农 ４ 号杂花苜蓿的地上干重、根
系干重、根冠比相对较高ꎮ 这可能是由不同根型苜蓿根

系适应或响应干旱胁迫的形态差异造成ꎬ根系生长发育

受到自身遗传因素和外部环境的共同影响ꎮ

研究表明ꎬ根际细菌菌群参与调控植物的环境胁迫应答[３１￣３３]ꎮ 因而ꎬ研究细菌群落的结构ꎬ进一步筛选

和接种有益菌以减轻植物适应环境胁迫的压力是一种成本效益较高的选择ꎮ 土壤中绝大多数微生物是不可

培养的ꎬ高通量测序能较真实地反映环境中微生物组成[３４]ꎮ 本研究表明ꎬ苜蓿根际土壤细菌群落主要有变形

菌门、绿弯菌门、类杆菌门、放线菌门和厚壁菌门 ５ 个优势菌门ꎮ 这与相关学者对水稻[３５]、玉米[３６]、冰川棘

豆[３７]等植物根部土壤细菌群落结构的研究结果类似ꎮ 随胁迫程度加剧ꎬ变形菌门和厚壁菌门的相对丰度显

９３７７　 １９ 期 　 　 　 汪堃　 等:干旱胁迫对不同根型苜蓿根系生长及根际土壤细菌的影响 　
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图 ３　 门分类水平下的细菌群落相对丰度

Ｆｉｇ.３　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ

图 ４　 属分类水平下的细菌群落相对丰度

Ｆｉｇ.４　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｔ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ

著升高ꎬ类杆菌门和放线菌门的相对丰度先升高后下降ꎬ绿弯菌门的相对丰度显著降低ꎮ 包含多种病原菌和

固氮菌的变形菌门在各种植物根际增长速度很快ꎬ是各种植物根际细菌中的优势菌群[３８]ꎮ 变形菌还具有较

好抗旱能力ꎬ特别是具有较厚的细胞壁更能抵抗水分胁迫[３９]ꎬ可以解释其在干旱胁迫后明显富集的现象ꎻ厚
壁菌门可耐受干旱、低温等极端条件[４０]ꎬ干旱胁迫使其在苜蓿根系土壤中丰度显著升高ꎻ放线菌门产生的孢

子能够抵抗外界不利的环境条件[４１]ꎬ在中度胁迫下达到了最大ꎻ绿弯菌参与 Ｃ、Ｎ、Ｓ 等一系列重要生源元素
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的生物地球化学循环过程[４２]ꎬ干旱胁迫降低了 Ｃ、Ｎ、Ｓ 等生物地球化学循环过程ꎮ 可见ꎬ干旱胁迫明显影响

土壤微域结构ꎬ对苜蓿根际细菌菌群的结构具有显著的调控作用ꎬ推测这些丰富度提高的优势菌群可能在干

旱胁迫下ꎬ对苜蓿存活和增加胁迫耐受能力方面发挥重要作用ꎮ

４　 结论

干旱胁迫对直根型、根茎型、根蘖型苜蓿的根系生长及根际土壤细菌菌群组成均有显著影响ꎮ 与 ＣＫ 相

比ꎬ随胁迫程度增加各根型苜蓿的株高、地上生物量、地下生物量、根系活力、根体积、根系总长均显著降低ꎬ根
冠比先增加后下降且在中度胁迫时达到最大值ꎮ 干旱胁迫均显著增加了变形菌门、厚壁菌门、ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿
Ｂａｃｔｅｒｉａ 和 Ｋａｐａｂａｃｔｅｒｉａ 的相对丰度ꎬ显著降低了绿弯菌门的相对丰度ꎬ但类杆菌门、放线菌门、疣微菌门、蛭
弧菌门和 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿Ｋａｉｓｅｒｂａｃｔｅｒｉａ 均先增加后降低ꎮ
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