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三峡库区消落带草本植物根际细菌群落季节变化特征
及功能预测
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１ 西南大学生命科学学院，三峡库区生态环境教育部重点实验室，三峡库区植物生态与资源重点实验室，重庆　 ４００７１５

２ 西南山地生态循环农业国家级培育基地，重庆　 ４００７１５

摘要：为了研究三峡库区消落带人工修复植被下不同季节根际细菌群落特征，选取位于三峡库区核心地带的忠县石宝镇汝溪河

流域消落带生态修复示范基地内两种适生草本狗牙根（Ｃｙｎｏｄｏｎ ｄａｃｔｙｌｏｎ）、牛鞭草（Ｈｅｍａｒｔｈｒｉａ ａｌｔｉｓｓｉｍａ）根际土壤进行１６Ｓ ｒＤＮＡ
高通量测序。 研究结果显示：在消落带退水后的春季、夏季、秋季 ３ 个季节共检测到细菌 ６０ 门、１５１ 纲、４０３ 属，主要优势门为变

形菌门、酸杆菌门、拟杆菌门；放线菌门和芽单胞菌门的相对丰度在季节水平上存在差异，夏季芽单胞菌门丰度较高，秋季放线

菌门相对丰度显著减少。 适生草本的根际土壤细菌 α 多样性表现出一定的季节变化规律，即秋季＞夏季＞春季；通过冗余分析

发现，影响细菌群落结构的环境因子主要有土壤全磷（ＴＰ）、速效钾（ＡＫ）、含水量（ＳＷＣ）、有机质（ＯＭ）。 基于未观测状态重建

的群落系统发育研究（ＰＩＣＲＵＳｔ２）功能预测共发现 ６ 个一级功能层和 ４５ 个二级功能层；代谢功能在一级功能层中占比最高，其
有利于提高消落带适生草本植物抑制病原菌的能力，促进植物的生长；一级功能层中有两个功能基因表现出季节差异，二级功

能层中有 １４ 个子功能的相对丰度在不同季节存在显著差异。 由此可见，根际细菌群落对狗牙根、牛鞭草两种草本植物能够广

泛分布且适生于三峡库区消落带的土壤环境起到了重要的促进作用。
关键词：细菌群落多样性；高通量测序；三峡库区；消落带；基于未观测状态重建的群落系统发育研究（ＰＩＣＲＵＳｔ２）功能预测
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三峡大坝正式竣工后，采用了冬蓄夏排的水位调度方式，形成了水位落差达 ３０ ｍ，面积近 ４００ ｋｍ２的消落

带［１］。 在此特殊的水文条件下，消落带原有的陆生植被大量减少，环境污染、土地退化等问题日益严重，生物

多样性明显降低［２］。 为了改变这一现状，研究者们筛选出了一些物种用于消落带的植被重构，其中两种 Ｃ４
植物狗牙根（Ｃｙｎｏｄｏｎ ｄａｃｔｙｌｏｎ） ［３］和牛鞭草（Ｈｅｍａｒｔｈｒｉａ ａｌｔｉｓｓｉｍａ） ［４］ 被确定为消落区植被修复的优良适生草

本植物种类。 狗牙根属禾本科多年生草本植物，在消落区广泛分布，其根系发达、繁殖能力强，对水淹和干旱

有较强的适应能力［５］；牛鞭草是一种在湿润和干旱环境都能生长的植物［６—７］，在河岸带植被修复中得到广泛

的应用［８］。 目前有关狗牙根、牛鞭草的研究主要集中在水淹胁迫下植物土壤养分变化、根系酶活［９］、光合特

性［１０］等方面，但对两种适生草本的土壤微生物，特别是三峡库区消落带水文变化条件下根际微生物的季节动

态及功能特征方面报道较少，这使得难以准确深入地理解和认识两种适生草本植物在三峡消落带特定环境下

的根际微生态特性。
“根际”这一概念系 １９０１ 年德国微生物学家 Ｈｉｌｔｎｅｒ 首次提出，根际为根系周围、受根系生长影响的土

体［１１］。 根际微生物是受植物影响最大的土壤微生物群体［１２］，一方面植物根系分泌物提供能源供微生物所

需，另一方面根际微生物还能够推动土壤物质和能量的流动，促进植株生长［１３］。 因此，为了从根际微生态的

视角探究适生草本如何适应三峡库区消落带这一特殊生境，本研究选取位于三峡库区的重庆忠县汝溪河流域

消落带修复示范基地为研究区域，选取经 ８ ａ 淹水周期，仍然保持良好生长特性的牛鞭草、狗牙根草本植被根

际土壤作为实验材料，采用 ｉｌｌｕｍｉｎａ ｈｉｓｅｑ 测序技术，对两种适生草本植物根际土壤细菌的季节动态分布格局

及其驱动因子进行研究，同时结合基于未观测状态重建的群落系统发育研究（ＰＩＣＲＵＳｔ２）功能预测［１４］ 方法，
对两种适生草本植物根际土壤细菌功能类群进行了预测分析，为深入探究消落带根际土壤细菌群落的变化规

律，了解三峡库区消落带植被修复与重建对土壤微生物菌群的影响提供参考依据。

１　 研究地点与方法

１．１　 研究地点概况

研究区域位于重庆市忠县汝溪河流域（１０７°３２′—１０８°１４′Ｅ，３０°０３′—３０°３５′Ｎ），处于重庆市中部，远离主

城区，水位变化与三峡大坝水位调度方式一致，区域属亚热带东南季风气候，季节分明，降雨充沛，全年温度

≥１０℃，年积温为 ５７８７℃，年均气温 １８．２℃，无霜期 ３４１ ｄ，日照时数 １３２７．５ ｈ，日照率 ２９％，太阳总辐射能 ３．５×
１０５ Ｊ ／ ｃｍ２，年降雨量 １２００ ｍｍ，相对湿度 ８０％。 该区域土壤主要为石灰性紫色土，土壤熟化程度较低，水土流

失、土层侵蚀现象严重。
课题组于 ２０１２ 年 ３—４ 月在重庆忠县石宝镇汝溪河流域的消落带构建植被修复示范基地，基地面积

１３．３ ｈｍ２，土壤质地、肥力状况基本一致。 研究区域内，栽植有大量的牛鞭草、狗牙根多年生草本植物，所选岸

坡样地平均坡度为 ２６°，岸坡光照辐射强度大致相同，土壤雨热条件基本一致，植被覆盖率为 １００％。 经过连

续 ８ ａ 的淹水周期，植物生长状况良好。
１．２　 样品采集与土壤化学性质测定

根据水位在忠县石宝镇汝溪河流域的变化及植被生长情况，本实验分别于 ２０２０ 年 ５ 月（春季）、７ 月（夏
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季）、９ 月（秋季）进行野外取样调查，其采样时间分别对应消落带退水初期、草本植被生长旺盛期及消落带淹

水前期，而冬季适生草本植被处于水淹状态，无法完成土壤取样。
实验材料为经过 ８ ａ 反复水淹，生长状况良好的多年生草本植物狗牙根、牛鞭草根际土壤。 为了确保样

地不受到消落带上部可能的人为干扰以及下部的水文干扰带来的影响，采样时选择在海拔 １６０—１７０ ｍ 中间

地带划定 Ｓ 形取样带。 在此海拔区间，两种草本生长状况良好，植被纯度及覆盖率高，在 Ｓ 形样带内划定 ３ 个

１ ｍ×１ ｍ 取样样方，每个样方间距十米以上。 在每个样方内按梅花形设置 ５ 个（１５ ｃｍ×１５ ｃｍ×２０ ｃｍ）重复取

样点，去除表层地被物后，采集 ０—２０ ｃｍ 土层的原状土壤样品，然后将一个样方内的根际土壤混合。 根际土

壤的采样方法参考 Ｒｉｌｅｙ 和 Ｂａｒｂｅｒｄ 的抖落法，除去根系附近的石子及动植物残体，抖落根系表面的粒土和杂

质，采集附着于根际表面 ４ ｍｍ 以内的土壤作为根际土样［１５］。 每个季节采集土壤混合样本 ６ 个，３ 个季节共

采集根际土壤混合样本 １８ 个。
采集的土壤样品分为两部分，一部分储存于－８０℃用于细菌群落测定，一部分自然风干，研磨过筛（１ ｍｍ

和 ０．２５ ｍｍ），用于其他土壤化学性质的测定。 土壤含水量采用烘干法［１６］测定，土壤 ｐＨ 值采用电极电位法测

定（１∶２．５ 土水比浸提液），土壤全碳（ＴＣ）、全氮（ＴＮ）含量测定采用元素分析仪（Ｅｌｅｍｅｎｔａｒ Ｖａｒｉｏ ＥＬ，德国），土
壤有机质（ＯＭ）测定采用水合热重铬酸钾⁃硫酸⁃比色法［１７］；土壤全磷（ＴＰ）、速效磷（ＡＰ）含量测定采用钼锑抗

比色法；全钾（ＴＫ）、速效钾（ＡＫ）含量测定采用电感耦合等离子体发射光谱法［１８］（ ＩＣＰ⁃ＯＥＳ， Ｔｈｅｒｍｏ Ｆｉｓｈｅｒ
ｉＣＡＰ ６３００，英国），土壤硝态氮、铵态氮采用全自动间断化学分析仪（ＣｌｅｖｅｒＣｈｅｍ，德国）测定。
１．３　 基于高通量测序的细菌群落结构分析

本研究中根际土壤总 ＤＮＡ 的提取采用 ＤＮｅａｓｙ􀳏 ＰｏｗｅｒＳｏｉｌ􀳏 Ｋｉｔ（ＱＩＡＧＥＮ）试剂盒，操作步骤按内置使用

说明书进行，提取的总 ＤＮＡ 经过 １．２％琼脂糖凝胶电泳鉴定，然后置于－２０℃保存备用。 采用通用引物细菌

１６Ｓ Ｖ４—Ｖ５ 区进行聚合酶链式反应（ＰＣＲ）扩增，引物序列为 ５１５Ｆ（５⁃ＧＴＧＣＣＡＧＣＭＧＣＣＧＣＧＧ⁃３）和 ９０７Ｒ（５⁃
ＣＣＧＴＣＡＡＴＴＣＭＴＴＴＲＡＧＴＴＴ⁃３），每个样品进行三次重复扩增，然后混合同一样品扩增产物；ＰＣＲ 产物切胶纯

化，Ｑｕｂｉｔ 荧光定量仪定量之后，等摩尔混合，建立测序文库，采用 ｉｌｌｕｍｉｎａ ｈｉｓｅｑ 进行测序。
测序获得的数据采用微生物生态学定量研究平台研究平台（ＱＩＩＭＥ）进行进一步的生物信息学分析［１９］，

采用 ＦＬＡＳＨ 算法拼接双端序列，同时，为获得高质量序列，根据质量分数 Ｑ２０ 对序列进行质控，使用 ＵＰＡＲＳＥ
算法［２０］将得到的高质量序列进行聚类 ＯＴＵ，在聚类过程中严格去除嵌合体序列，使用核糖体数据库项目

（ＲＤＰ）数据库对可操作分类单元（ＯＴＵ）代表序列进行物种注释。
土壤细菌 α 多样性由 Ｃｈａｏ１ 指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数、Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、Ｏｂｓｅｒｖｅｄ⁃Ｏｔｕｓ 和 ＰＤ⁃ｗｈｏｌｅ⁃ｔｒｅｅ 指数进行

表征，Ｃｈａｏ１ 指数反映了种群的丰富度，Ｓｈａｎｎｏｎ 和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数反映了物种多样性，Ｏｂｓｅｒｖｅｄ⁃Ｏｔｕｓ 表示注释

的 ＯＴＵ 数目，通过对相似度高于 ９７％的序列进行 Ｃｌｕｓｔｅｒ 聚类得到。 ＰＤ⁃ｗｈｏｌｅ⁃ｔｒｅｅ 指数是基于系统发育树进

行计算的，其过程是将样品的代表序列发育树枝长加和，得到多样性指数，其值越大，群落多样性越高。
相关计算公式为：

Ｃｈａｏ １ 指数（Ｃ）： Ｃ ＝ Ｓ１ ＋
ｎ１ ｎ１ － １( )

２ ｎ２ ＋ １( )

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数（Ｄ）： Ｄ ＝
∑
Ｓ１

ｉ ＝ １
ｎｉ ｎｉ － １( )

Ｎ Ｎ － １( )

Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 指数 （Ｈ）： Ｈ ＝－ ∑
Ｓ１

ｉ ＝ １

ｎｉ

Ｎ
ｌｎ

ｎｉ

Ｎ
其中，Ｓ１为观察到的 ＯＴＵ 目； ｎｉ ＝含有 ｉ 条序列的 ＯＴＵ 数目；Ｎ＝所有序列数。
１．４　 统计分析

采用单因素方差分析（ＡＮＯＶＡ）对不同季节根际土壤理化特性及细菌群落功能丰度进行分析，采用冗余
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分析（ＲＤＡ）分析微生物群落与土壤理化性质之间的关系，用 ＰＩＣＲＵＳｔ２［２１］ 对细菌群落进行功能预测分析，下
游数据分析在 ＱＩＩＭＥ、Ｒ 软件、ＳＰＳＳ １８．０ 中进行，采用 Ｒ ４．０．３、Ｃａｎｏｃｏ ５、Ｅｘｃｅｌ ２０１８ 作图。

２　 结果与分析

２．１　 植物根际土壤理化性质

研究区域土壤温度在不同季节间存在显著差异（Ｐ＜０．０５），其中夏季温度最高（表 １）。 如表 １ 所示，根际

土壤含水量范围为 １６．８４％—１８．８６％，季节间差异不显著。 狗牙根和牛鞭草两种适生草本根际土壤 ｐＨ 值范

围为 ６．８９—７．３７，且夏秋两季 ｐＨ 值显著高于春季（Ｐ＜０．０５）。 与此同时，根际土壤全碳、全氮含量夏季显著高

于秋季（Ｐ＜０．０５）；土壤有机质含量秋季显著低于春夏两季（Ｐ＜０．０５）；土壤铵态氮含量夏季显著大于春季（Ｐ＜
０．０５）；土壤速效钾随季节逐渐升高，且秋季显著大于春季（Ｐ＜０．０５）。

表 １　 植物根际土壤理化性质的季节动态变化

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｅａｓｏｎａｌ ｄｙｎａｍｉｃｓ ｏｆ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌｓ

土壤因子
Ｓｏｉｌ ｆａｃｔｏｒｓ

春季
Ｓｐｒｉｎｇ

夏季
Ｓｕｍｍｅｒ

秋季
Ａｕｔｕｍｎ

土壤因子
Ｓｏｉｌ ｆａｃｔｏｒｓ

春季
Ｓｐｒｉｎｇ

夏季
Ｓｕｍｍｅｒ

秋季
Ａｕｔｕｍｎ

Ｔ ／ ℃ ２２．８７±０．４１ｃ ２７．４２±０．１９ａ ２３．８±０．１４ｂ ＴＰ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） １．３７±０．０５ａ １．０５±０．２２ａ １．２５±０．０７ａ
ＯＲＰ ３２５．８３±１２．４０ａ ３２６．５±１２．８８ａ ２９３．５±１０．６３ａ ＴＫ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） ２３．９５±０．３４ａ ２２．０１±１．４５ａ ２３．７７±０．１９ａ
ＢＤ １．３７±０．０４２ａ １．３７±０．０８ａ １．４０±０．０６ａ ＯＭ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ２２．４２±２．８５ａ ２３．０７±２．８４ａ １１．９８±１．４４ｂ
ＳＷＣ ／ ％ １８．３２±０．５１ａ １６．８４±１．３５ａ １８．８６±１．０９ａ ＮＨ＋

４ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） ７．４３±０．６３ｂ １１．３３±１．６２ａ １０．０５±０．８０ａｂ
ｐＨ ６．８９±０．０３６ｂ ７．１６±０．０９ａ ７．３７±０．１０１ａ ＮＯ－

３ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） １．４６±０．１２ａ １．０６±０．０８ａ １．５４±０．２９ａ
ＴＣ ／ （ｇ ／ ｋｇ） １４．２５±２．２６ａｂ １７．４６±２．９１ａ ９．７５±１．４１ｂ ＡＰ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） １７．４４±２．８７ａ １４．７０±１．４４ａ １４．６９±２．３５ａ
ＴＮ ／ （ｇ ／ ｋｇ） １．７７±０．１８ａｂ １．９０±０．２５ａ １．１８±０．１４ｂ ＡＫ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） １５．３３±２．０３ｂ ２１．２１±１．８５ａｂ ２３．８３±３．３６ａ

　 　 Ｔ：土壤温度 Ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ；ＯＲＰ：土壤氧化还原电位 Ｏｘｉｄａｔｉｏｎ⁃ｒｅｄｕｃｔｉｏｎ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ；ＢＤ：土壤容重 Ｂｕｌｋ ｄｅｎｓｉｔｙ；ＳＷＣ：土壤含水量 Ｓｏｉｌ ｗａｔｅｒ

ｃｏｎｔｅｎｔ；ｐＨ：土壤 ｐＨ 值 ｐＨ ｖａｌｕｅ；ＴＣ：土壤全碳 Ｔｏｔａｌ ｃａｒｂｏｎ；ＴＮ：土壤全氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＴＰ：土壤全磷 Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；ＴＫ：土壤全钾 Ｔｏｔａｌ

ｐｏｔａｓｓｉｕｍ；ＯＭ：土壤有机质 Ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ；ＮＨ＋
４ ：土壤铵态氮 Ｓｏｉｌ ａｍｍｏｎｉｕｍ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＮＯ－

３ ：土壤硝态氮 Ｓｏｉｌ ｎｉｔｒａｔｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＡＰ：土壤速效磷

Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；ＡＫ：土壤速效钾 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ；不同小写字母表示不同季节间差异显著（Ｐ＜０．０５）； 表中数据为平均值±标准误

图 １　 不同季节根际土壤细菌 ＯＴＵｓ Ｖｅｎｎ 图

　 Ｆｉｇ． １ 　 Ｖｅｎｎ ｄｉａｇｒａｍ ｓｈｏｗｉｎｇ ｏｖｅｒｌａｐ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ

ＯＴＵｓ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｅａｓｏｎｓ

ＯＴＵｓ：可操作分类单元（Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ Ｕｎｉｔ），代表发现的

物种数

２．２　 根际土壤微生物群落 α 多样性指数

经过对 ３ 个季节两种适生草本根际土壤样品进行

１６Ｓ ｒＲＮＡ 测序及物种注释，共得到 ２４４０９ 个 ＯＴＵ，其中

春季、夏季、秋季各有 １６４９９、１７１１１、１９５５９ 个 ＯＴＵ。 ３
个季节共有的 ＯＴＵ 数目为 １１４８６，约占总数的 ４７．１％；
春季和夏季独有的 ＯＴＵ 数目较为相似，分别占 ＯＴＵ 总

数的 ８．１％和 ８％，而秋季独有的 ＯＴＵ 数目最多，约占全

部的 １３．１％。 可见，秋季草本根际土壤中细菌物种数最

多，春季和夏季较少（图 １）。
如表 ２ 所示，研究区域狗牙根与牛鞭草两种草本的

根际土壤细菌群落 α 多样性指数存在显著的季节性差

异，在春、 夏、 秋三次取样中， Ｃｈａｏ１、 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、
Ｏｂｓｅｒｖｅｄ⁃Ｏｔｕｓ 均表现为秋季显著大于春夏两季 （Ｐ ＜
０．０５）、ＰＤ⁃ｗｈｏｌｅ⁃ｔｒｅｅ 指数在秋季显著大于春季 （ Ｐ ＜
０．０５）。
２．３　 根际土壤微生物群落结构组成

通过对 ３ 个季节植物根际土壤样本的高通量测序，
共获得 １８８２８７１ 条高质量序列，其中最少序列为 ２７７１５
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条，最多序列为 ２３３３５０ 条，平均 １０４６０４ 条。 这些序列的 ９９．８７％可以分类到不同的细菌门，０．０９％与数据库进

行对比后分类到古菌门类。

表 ２　 根际土壤细菌群落 α多样性指数的季节变化

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｅａｓｏｎａｌ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ α⁃ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

多样性指数
Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ

春季
Ｓｐｒｉｎｇ

夏季
Ｓｕｍｍｅｒ

秋季
Ａｕｔｕｍｎ

Ｃｈａｏ 指数 Ｃｈａｏ１ ６５２２．３２±２１６．７０ｂ ７３０１．０４±３３６．９２ｂ ８７６６．２１±２５８．１５ａ

辛普森指数 Ｓｉｍｐｓｏｎ Ｉｎｄｅｘ ０．９９７２±０．０００６ａ ０．９９６５±０．００１３ａ ０．９９８８±０．０００１ａ

香农指数 Ｓｈａｎｎｏｎ Ｉｎｄｅｘ １０．５１±０．１１ｂ １０．６４±０．１３ｂ １１．０５±０．０６８ａ

观测的特征数 Ｏｂｓｅｒｖｅｄ⁃Ｏｔｕｓ ４２４５±７７．６０ｂ ４５７９±１３５．７６ｂ ５１０８±１３４．３５ａ

ＰＤ⁃ｗｈｏｌｅ⁃ｔｒｅｅ 指数 ＰＤ⁃ｗｈｏｌｅ⁃ｔｒｅｅ １９８．１５±３．９ｂ ２１０．９７±５．４１ａｂ ２２５．４０±６．４０ａ

图 ２　 不同季节根际土壤样品中优势细菌门的相对丰度

　 Ｆｉｇ． ２ 　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｐｈｙｌｕｍ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ
ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｅａｓｏｎｓ
Ｓｐ 代表春季，Ｓｕ 代表夏季，Ａｕ 代表秋季；纵坐标代表主要细菌种

类的相对丰度

所有样本共检测到细菌 ６０ 门、１５１ 纲、２４５ 目、２６８
科和 ４０３ 属。 图 ２ 和图 ３ 分别展示了不同季节各样地

门（Ｐｈｙｌｕｍ）和纲（Ｃｌａｓｓ）分类水平的细菌群落结构。 由

图 ２ 可知，３ 个季节适生草本根际土壤中检测到的主要

门 有 变 形 菌 门 （ Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ）、 酸 杆 菌 门

（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）、拟杆菌门 （ Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）、绿弯菌门

（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ ）、 放线菌门 （ Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ ）、 浮霉菌门

（Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ）、硝化螺旋菌门（Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ）、厚壁菌

门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）、芽单胞菌门（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ）和未

知菌门（ＷＳ３）。 其中，变形菌门、酸杆菌门、拟杆菌门

是根际土壤中占主导地位的细菌门类，约占细菌总数的

７０．４６％。 各个季节根际细菌群落在组成上较为相似，
其中仅放线菌门的相对丰度在春季显著低于秋季（Ｐ＜
０．０５），芽孢杆菌门的相对丰度在夏季显著低于秋季

（Ｐ＜０．０５），其余各门在季节间分布较均匀，差异不显

著。 纲分类层次（图 ３）的统计表明，样品中优势菌纲主

要有 α⁃变形杆菌纲 （Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、β⁃变形菌纲

（Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、酸杆菌纲（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ⁃ ６）、δ 变形菌纲

（Ｄｅｌｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、γ 变形菌纲 （Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ），
约占全部样品的 ５１．４１％，其中，仅 α⁃变形杆菌纲相对丰

度在春季显著高于夏季（Ｐ＜０．０５）。
２．４　 根际土壤细菌群落与环境因子相关性

图 ４ 展示了各季节对细菌群落结构贡献率较大的

理化因子与主要细菌门类的相关关系，其结果表明，春
季适生草本根际土壤中 ９４．２６％的细菌群落变化是由土

壤理化性质引起的， 此外， ＲＤＡ 图的轴 １ 解释了

８１．０４％，轴 ２ 进一步解释了 １３．２２％，对根际细菌群落结构贡献率较大的有土壤氧化还原电位（ＯＲＰ）和 ＴＰ；此
外，变形菌门、硝化螺旋菌门与土壤 ｐＨ 值和含水量呈显著正相关关系，与土壤 ＯＲＰ 呈显著负相关关系。

夏季第一物种轴与第二物种轴分别可以解释７８．１７％、１７．３６％的物种数据变化，累计解释了 ９５．５３％的物

种⁃环境关系，对夏季根际细菌群落贡献较大的有土壤 ＡＫ 和 ＴＰ，其中土壤 ＡＫ 对细菌群落有显著影响；此外，
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图 ３　 不同季节根际土壤样品中优势细菌纲的相对丰度

　 Ｆｉｇ．３　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｄｏｍｉｎａｎｔ Ｃｌａｓｓ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ

ｓａｍｐｌｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｅａｓｏｎｓ

土壤 ＡＫ、ＴＫ、ＴＰ 和 ＴＮ 与放线菌门、变形菌门呈正相关

关系，与硝化螺旋菌门、厚壁菌门和绿弯菌门呈负相关

关系。
秋季第一物种轴与第二物种轴分别可以解释

７４．７３％、２０．６％的物种数据变化，累计解释了 ９５．３３％的

物种⁃环境关系，秋季土壤 ＯＭ 和含水量（ＳＷＣ）对根际

细菌群落组成有显著影响。 此外，绿弯菌门、厚壁菌门

和芽单胞菌门与土壤 ＮＯ－
３ 呈正相关关系，与土壤 ＯＭ、

ＡＫ 和 ＴＰ 呈负相关关系。
２．５　 根际土壤细菌群落功能预测

通过对京都基因与基因组百科全书（ＫＥＧＧ）数据

库进行比对，共获得 ６ 类一级生物代谢通路功能（图
５）：代谢、遗传信息处理、环境信息处理、细胞过程、有
机系统、人类疾病。 在分布于 ６ 个代谢途径的细菌群落

中，共鉴定了 ４５ 个二级 ＫＥＧＧ 数据库中功能直系同源

物（ＫＯ）组。 其中，代谢、人类疾病、遗传信息处理和环

境信息处理途径最为普遍，分别占 ２７． ４７％、１９． ４％、
１８．２３％和 １４．０６％。

对预测基因二级功能层丰度进行分析（图 ６），发现

根际 细 菌 群 落 主 要 涉 及 膜 运 输 （ １０． ６９％）、 翻 译

（９．６９％）、 氨基酸代谢 （ ８． ８４％）、 碳水化合物代谢

（７．０９％）、辅助因子和维生素的代谢（５．７８％）、能量代

谢（Ｅｎｅｒｇｙ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ） （５．３８％）、复制和修复（５．１４％）
等 ４５ 个二级功能，其中 １４ 个功能基因的丰度表现出显

著的季节性差异（图 ６）。

３　 讨论

３．１　 不同季节适生草本根际细菌群落结构特征

三峡库区消落带适生草本根际土壤细菌优势门为变形菌门、酸杆菌门、拟杆菌门、绿弯菌门，这与大量研

究土壤细菌的文献结果较为一致［２２—２３］。 本研究中，３ 个季节细菌群落结构在门水平上组成较为相似，说明适

生草本经过 ８ ａ 的反复水淹，形成了较为稳定的根际细菌群落环境。 变形菌门是根际细菌群落中丰度最大的

一个门，现有的研究表明，变形菌门广泛分布于各种生境，如湖泊湿地［２４］、盐渍化土壤［２５］、温带针叶林土

壤［２６］等，其包括的 α⁃变形杆菌纲、β⁃变形菌纲、δ 变形菌纲和 γ 变形菌纲在纲水平所占比例也超过了 ４１％。
α⁃变形杆菌纲包含有植物共生菌（根瘤菌）等固氮细菌［２７］，春季 α⁃变形杆菌纲的相对丰度显著高于秋季，对
提高适生草本在退水初期固氮能力，进而促进植物快速生长具有重要意义。

放线菌门多数严格好氧，其分枝状的菌丝体能够产生各种胞外水解酶，降解土壤中各种难溶性有机物质

以供细胞代谢所需的各种营养，在自然界物质循环、土壤改良等方面都具有重要作用［２８］。 本研究中，放线菌

门在秋季的相对丰度均显著高于春季，这与春季消落带退水初期土壤含水量高有一定关系，土壤水分过多会

降低其透气性，而土壤含氧量较高的环境更适合放线菌门的生长，同时，放线菌能够分解纤维素和木质素［２９］，
秋季的土壤中，由于经过了一个生长季，可能有更多的纤维素和木质素，提供了更多的营养源供给放线菌的生

长繁衍。 Ｌａｕｂｅｒ 等［３０］发现芽单胞菌门更适合在土壤含水量较低的环境下生存，芽单胞菌门在夏季的相对丰
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图 ４　 不同季节环境因素对土壤细菌群落结构特征影响的冗余分析

Ｆｉｇ．４　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ （ＲＤＡ） ｏｆ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｐｈｙｌｕｍ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｅａｓｏｎｓ

图 ５　 不同季节根际细菌预测功能基因一级功能丰度图

Ｆｉｇ．５　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｅａｓｏｎｓ ｉｎ ｌｅｖｅｌ １

不同小写字母表示各代谢基因丰度在不同季节差异显著（Ｐ＜０．０５）

度均显著低于秋季，这与取样年份研究区降水过多有关，且取样当年夏季水位线一直保持较高水平，这也在一

定程度上说明了环境条件的变化会影响细菌群落的组成和分布。
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图 ６　 不同季节根际细菌预测功能基因二级功能丰度图

Ｆｉｇ．６　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｅａｓｏｎｓ ｉｎ ｌｅｖｅｌ ２

不同小写字母表示各代谢基因丰度在不同季节差异显著（Ｐ＜０．０５）

３．２　 不同季节适生草本根际土壤细菌群落与多样性的影响因素

利用多样性指数分析土壤细菌群落是一种非常有效的方法［３１］，土壤细菌多样性对提高土地生产力、增强

胁迫环境下群落稳定性有着重要影响［３２］。 本研究发现，根际细菌 α 多样性的变化与季节显著相关，说明土壤

环境的季节变化显著影响适生草本根际细菌群落的丰富度和均匀度，且根际细菌群落的 α 多样性指数都表

现为秋季＞夏季＞春季，即根际细菌种类随时间推移逐渐增加。 有学者通过研究呼伦贝尔草原土壤细菌多样

性的季节变化特征，发现 α 多样性指数在夏季最高，其次为秋季［３３］。 但本研究结果与之不同，这与三峡库区

反季节水位调度方式有关，即夏季低水位运行，冬季高水位运行，春季消落带水位逐渐下降，植物初露开始生

长，细菌群落多样性最低；夏季温度最高，植被逐渐恢复生长，群落多样性较春季有所上升，但取样当年研究区

夏季降水较多，土壤通气性和水分入渗减少，厌氧条件会限制好氧微生物的生长［３４］；秋季降水较夏季减少，植
物生长繁茂，植被的生长可以为细菌提供分泌物等一系列资源，故秋季群落多样性最大。 总体而言，这些结果

表明，适生草本根际细菌群落多样性对季节性环境波动有明显响应。
土壤温度、湿度、ｐＨ 值、有机和无机养分水平的变化可以影响微生物群落的结构［３５］。 ＲＤＡ 分析显示，影

响研究区适生草本根际土壤细菌群落结构的理化因子主要有土壤 ＯＲＰ、土壤有机质、土壤全磷和全钾等。
Ｈｕｓｓｏｎ 证明了土壤 ＯＲＰ 是土壤、植物、微生物系统的主要驱动因素［３６］，这与本研究结果相似，消落带为水陆

交错地带，干湿交替的土壤环境下，土壤氧化还原电位降低，促进还原物质产生，有利于有机质及氮元素的积

累［３７］，从而对细菌群落结构造成影响；土壤有机质对秋季细菌群落结构有显著影响（Ｐ＜０．０５），有机质含量与

土壤肥力存在着密切的关系，可为植物提供营养物质，促进植物的生长发育，同时也可改变土壤的物理性质，
促进土壤微生物的活动［３８］，本研究中土壤有机质含量与细菌群落结构显著相关，其原因是随着人工修复草本

植被年份的增加，土壤肥力得到很大改善，土壤根系分泌物增加，进而导致微生物群落结构的改善。
３．３　 不同季节适生草本根际土壤细菌功能特征

植被对土壤细菌群落结构的影响会进一步影响土壤细菌功能组成［３９］，目前三峡库区消落带土壤微生物

研究主要集中在细菌群落多样性［４０］，对细菌功能方面鲜有研究。 ＰＩＣＲＵＳＴｔ 较宏基因组研究成本低，更加方

便快捷，已广泛的用于土壤［４１］、水体［４２］等不同生境的微生物功能研究。

６０７９ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４３ 卷　
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ＰＩＣＲＵＳｔ２ 功能预测结果表明，三峡库区消落带适生草本根际土壤中共有代谢、遗传信息处理、环境信息

处理、细胞过程、有机系统、人类疾病 ６ 个一级功能层和膜运输、翻译、氨基酸代谢、碳水化合物代谢等 ４５ 个二

级功能层。 土壤代谢功能在一级功能层中占比最高，这与对湿地土壤细菌功能研究的结果一致［４３］。 部分细

菌类群可通过代谢产生抗生素、抑菌蛋白及促生长激素等，从而提高消落带适生草本植物抑制病原菌的能力，
促进植物的生长［４４］。

碳和氮的数量和质量可以通过调节细菌群落组成来驱动地下生态功能［４５］。 二级功能层中，膜运输、翻
译、氨基酸代谢、碳水化合物代谢的功能基因丰度最高，总计超过了 ３６％。 土壤细菌活跃的膜运输功能有利

于维持细菌各项生命活动，是土壤细菌正常发挥其功能的基础［４６］。 氨基酸代谢主要通过脱氨作用、转氨作

用、联合脱氨或脱羧作用分解成 α⁃酮酸、胺类及 ＣＯ２，是碳代谢和氮代谢的中枢；碳水化合物合成与代谢则与

氮、磷循环呈正相关，间接说明土壤细菌丰富度越高越有利于氮、磷的转化和迁移［４７］，适生草本根际细菌中高

丰度的此类功能基因，证明了根际土壤细菌在氮磷循环中发挥着重要的作用，同时氨基酸代谢可助细菌吸收

氨基酸［４８］，利于适生草本在消落带特殊生境下的存活与繁衍。 根际土壤细菌 α 多样性指数在春季最低，而膜

运输基因则在春季表现出最高丰度，这一现象与生态系统的自我调节机制有关，高丰度的膜运输功能基因可

调节溶质如离子和小分子等通过生物膜，以促进根际土壤细菌在消落带退水初期快速生长。 同时，各代谢途

径在不同季节中也表现出一定差异，这与不同季节的植物相关活动有关，植被凋落物和根系分泌物的季节差

异会改变土壤细菌组成和多样性，进而对土壤功能微生物产生特定的影响［４９］。
尽管 ＰＩＣＲＵＳｔ２ 功能预测能够对细菌功能进行分析，但由于该功能预测没有基因数据支持，存在一定缺

陷［５０］，后续可结合宏基因组技术，对根际细菌与适生草本的相互作用机制进行进一步的研究。

４　 结论

三峡库区适生草本植物根际土壤细菌多样性在秋季显著大于夏秋两季，而细菌群落组成在各季节差异不

大，其中变形菌门、酸杆菌门、拟杆菌门、绿弯菌门为适生草本根际土壤中的优势菌门。 土壤 ＯＲＰ 和 ＴＰ 对春

季细菌群落影响较大，ＡＫ 对夏季细菌群落影响显著，ＯＭ 和 ＳＷＣ 对秋季细菌群落影响显著。 根际土壤细菌

功能预测表明，三峡库区消落带适生草本根际土壤中与 Ｃ、Ｎ、Ｐ 有关的细菌代谢功能丰度较高。
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