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机场草坪植被调控对土壤细菌群落结构与功能的影响

赵树兰ꎬ侯旭姣ꎬ吴　 晓ꎬ丁梦嘉ꎬ多立安∗

天津市动植物抗性重点实验室ꎬ天津师范大学生命科学学院ꎬ天津　 ３００３８７

摘要:为了探究植被调控对土壤细菌群落结构和功能的影响ꎬ对天津滨海国际机场草地植被进行单一草坪植物建植和高强度刈

割ꎬ在调控后第 ３ 年的春、夏、秋季节取调控区土壤样本ꎬ利用 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因高通量测序和 ＰＩＣＲＵＳｔ 软件ꎬ分析了不同植被调控

方式下土壤细菌组成、多样性及季节性变化ꎬ预测细菌功能特征ꎮ 结果表明ꎬ各样地共有的优势菌门(相对丰度>５％)有变形菌

门(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)、 放线菌门 ( Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)、 酸杆菌门 ( Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ)、 芽单胞菌门 ( Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ) 和绿弯菌门

(Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ)ꎮ 与对照区相比ꎬ刈割调控区土壤放线菌门相对丰度显著增加ꎻ单一草坪建植调控区ꎬ夏季土壤芽单胞菌门相对丰

度显著增加(Ｐ<０.０５)ꎮ 刈割调控、高羊茅及黑麦草调控区ꎬ土壤细菌门之间相关性较对照分别减弱 ２１.４％、４６.４％和 ６７.９％ꎬ使

细菌网络结构更为简单ꎮ 夏季和秋季 ３ 个调控区土壤细菌群落的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和 Ｃｈａｏ１ 指数显著高于对照区ꎬ而秋季 Ｓｉｍｐｓｏｎ

指数显著低于对照区(Ｐ<０.０５)ꎮ ＫＥＧＧ 代谢途径差异分析可知ꎬ刈割调控、高羊茅和黑麦草调控区ꎬ土壤细菌分别有 ２５、２４ 和

２３ 个代谢通路的功能基因丰度显著低于对照区ꎬ主要体现在聚糖的生物合成与代谢、细胞运动、细胞生长与死亡、核苷酸代谢

等通路上ꎮ 可见ꎬ机场植被调控改变了土壤细菌群落的组成ꎬ简化了细菌网络结构ꎬ代谢功能也明显下降ꎮ
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ｉｎ ａｕｔｕｍｎ. Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｋｙｏｔｏ Ｅｎｃｙｃｌｏｐｅｄｉａ ｏｆ Ｇｅｎｅｓ ａｎｄ Ｇｅｎｏｍｅｓ (ＫＥＧＧ) ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐａｔｈｗａｙｓ ｒｅｖｅａｌｅｄ ｔｈａｔ
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在陆地生态系统中ꎬ微生物群落结构和物种多样性影响物质循环和能量流动ꎬ对维持生态系统的功能至

关重要[１]ꎮ 细菌是土壤微生物的主要群落之一ꎬ其数量最大、种类最多、功能最丰富[２]ꎮ 目前ꎬ关于土壤细菌

群落结构与多样性的研究较多ꎬ主要集中在环境因素和调控措施的影响方面[３—５]ꎮ 有研究发现ꎬ在半干旱草

地中ꎬ重度放牧明显降低土壤细菌生物量[６]ꎮ 对宁夏不同地区盐碱化土壤细菌群落多样性分布特征的研究

中ꎬ发现土壤含水量和电导率值是影响宁夏地区盐碱化土壤细菌群落结构的主要因子[７]ꎮ 不同种植方式对

土壤细菌群落结构的影响较大ꎬ棉花连作会导致农田土壤细菌多样性降低ꎬ轮作可以提高土壤细菌群落多样

性[８]ꎮ 耕地长期施用不平衡 Ｎ￣Ｐ￣Ｋ 比例的肥料ꎬ显著降低了酸杆菌门和硝化螺旋菌门的丰度ꎬ从而改变了土

壤细菌群落的组成ꎬ但对多样性指数没有显著影响[９]ꎮ
土壤微生物对环境的变化非常敏感ꎬ环境因子或地上植被类型的变化对土壤微生物群落和多样性产生显

著影响[１０—１１]ꎮ 地上植被可通过根系分泌物、植物凋落物或植物次生代谢物和植物诱导的土壤环境变化而影

响土壤微生物的演变[１ꎬ １２]ꎮ 已有报道ꎬ不同植被类型的土壤理化因子(如 ｐＨ 值、土壤水分、温度、有机质和氮

含量等)存在显著差异[１３]ꎬ而土壤的理化性质是土壤细菌群落组成和结构的主要驱动因子[１４—１６]ꎮ 王亚妮

等[１７]研究了人工植被重建对高寒草地土壤细菌群落特征的影响ꎬ发现植被重建显著改变了土壤细菌群落结

构ꎬ植被属性对其群落结构变化的解释度比土壤物理属性和化学属性更高ꎮ 另有研究发现ꎬ沿植物的地带性

分布细菌群落组成存在显著差异ꎬ土壤水分和盐分是限制土壤细菌多样性的主要因素ꎬ地上植物多样性通过

影响土壤理化性质进一步影响土壤细菌的结构和组成[１８]ꎮ 地上植被和地下微生物间具协同作用和正负反馈

效应ꎬ地上植被的减少会恶化土壤生态系统的功能[１９]ꎮ
近年来ꎬ国内外学者致力于土壤细菌群落结构与多样性及其驱动因素的研究ꎬ并取得丰硕成果[３ꎬ ２０]ꎮ 随

着分子生物技术的快速发展ꎬ土壤细菌功能研究受到重视ꎬ通过细菌功能预测与分析ꎬ揭示土壤细菌在陆地生

态系统过程中发挥的重要作用[２１—２２]ꎮ 杜宇佳等[２] 研究表明ꎬ呼伦贝尔沙地樟子松天然林核苷酸代谢、酶家

族、氨基酸代谢、碳水化合物代谢功能基因较为丰富ꎬ使土壤细菌具有较高的多样性ꎮ 在生态系统中ꎬ微生物

以复杂的网络结构共存和相互作用ꎻ物种间的相互作用对生态系统的功能可能比物种多样性和丰富度更为重

要ꎬ通过共生、竞争或捕食来实现其生态功能[２３—２４]ꎮ 环境干扰会影响土壤细菌网络ꎬ改变细菌间的相关性ꎮ
郑远等[２５]研究发现ꎬ与不种植物的对照相比ꎬ种植大豆和玉米增加了细菌之间的相互作用ꎬ使其网络结构更

为复杂ꎮ
关于不同植被类型、植被恢复与土壤微生物群落关系的研究报道较多ꎬ但有关机场植被调控如何影响土

壤细菌群落结构与功能的研究还鲜有报道ꎮ 因此ꎬ在天津机场地被区建植原生境没有的草坪植物—高羊茅

(Ｆｅｓｔｕｃａ ａｒｕｎｄｉｎａｃｅａ)和多年生黑麦草(Ｌｏｌｉｕｍ ｐｅｒｅｎｎｅ)ꎬ采用单一草坪建植和高强度刈割两种植被调控措施

来研究人工植被调控对土壤细菌群落的影响ꎬ旨在从土壤微生物的角度为机场草地的生态调控提供科学

依据ꎮ

３７０５　 １２ 期 　 　 　 赵树兰　 等:机场草坪植被调控对土壤细菌群落结构与功能的影响 　
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１　 研究地区与研究方法

１.１　 研究区概况

　 　 研究区位于天津市东丽区(１１７°２０′Ｅꎬ３９°０７′Ｎ)ꎬ地处中国华北平原东北部ꎬ海拔高度 ３ ｍꎬ属暖温带半湿

润性大陆季风气候ꎮ 该地区四季分明ꎬ春季多风ꎬ干旱少雨ꎻ夏季炎热多雨ꎻ秋季气爽ꎬ温度适中ꎻ冬季寒冷ꎬ干
燥少雪ꎮ 年平均气温为 １１.８ ℃ꎬ年平均降水量为 ５９８ ｍｍꎬ无霜期 １８８ ｄꎮ 生长季内ꎬ该区域雨水充沛ꎻ自然环

境下该地区植被生长繁盛ꎬ覆盖率高[２６]ꎮ 植物群落主要为一年生或多年生草本植物ꎬ主要优势种有禾本科的

狗尾草(Ｓｅｔａｒｉａ ｖｉｒｉｄｉｓ)ꎬ菊科的阿尔泰狗娃花(Ｈｅｔｅｒｏｐａｐｐｕｓ ａｌｔａｉｃｕｓ)、刺儿菜(Ｃｉｒｓｉｕｍ ｓｅｔｏｓｕｍ)、中华小苦荬

( Ｉｘｅｒｉｄｉｕｍ ｃｈｉｎｅｎｓｅ)、 泥胡菜 ( Ｈｅｍｉｓｔｅｐｔａ ｌｙｒａｔａ )ꎬ 蓼科的巴天酸模 ( Ｒｕｍｅｘ ｐａｔｉｅｎｔｉａ )ꎬ 藜 科 的 灰 绿 藜

(Ｃｈｅｎｏｐｏｄｉｕｍ ｇｌａｕｃｕｍ)ꎬ十字花科的独行菜(Ｌｅｐｉｄｉｕｍ ａｐｅｔａｌｕｍ)等ꎮ 研究区土壤为壤土ꎬ其理化性质如下:含
水量 １１.７％ꎬｐＨ ７.９５ꎬ容重 １.４６ ｇ / ｃｍ３ꎬ有机质 ２８.７ ｇ / ｋｇꎬ速效磷 ２１.４３ ｍｇ / ｋｇꎬ全氮 ２.３７ ｇ / ｋｇꎮ
１.２　 试验设计与样品采集

２０１５ 年 ８ 月ꎬ在研究区选取典型地段进行单一草坪植物建植及高强度刈割扰动调控ꎬ共设 ４ 个处理:刈
割调控、高羊茅建植、黑麦草建植和原植被区ꎬ以原植被区为对照ꎮ 各区大小为 ２０ ｍ×１５ ｍ 依次排列ꎬ间距为

２ ｍꎬ每个区域又分成三个小区ꎬ作为三次重复ꎮ 其中ꎬ对照区(Ｃ):植被不实施任何干扰ꎬ为原来的植物群落ꎻ
刈割调控区(Ｍ):每年对植物群落进行 ６ 次高强度刈割ꎬ即在每年的 ６—８ 月ꎬ每月进行 ２ 次刈割ꎬ植物留茬高

度为 ５ ｃｍꎻ高羊茅(Ｆ)和黑麦草(Ｌ)建植区:将原植物群落耕翻彻底毁坏后ꎬ在原裸地上重新建植单一的草坪

植丛ꎬ分别播种高羊茅(Ｆｅｓｔｕｃａ ａｒｕｎｄｉｎａｃｅａ)和黑麦草(Ｌｏｌｉｕｍ ｐｅｒｅｎｎｅ)ꎬ播种量为 ３.３ ｋｇ / １００ ｍ２ꎬ采用条播方

式ꎬ行距为 ３０ ｃｍꎮ
草坪植物建植和刈割调控第 ３ 年的春季(４ 月)、夏季(７ 月)和秋季(１０ 月)ꎬ分别在各试验小区用直径

５ ｃｍ的土钻采集土壤样品ꎬ取样方法采用蛇形法随机选取 ５ 点ꎬ然后混合均匀ꎬ去除石块、根系等杂物后保存

在冰盒中ꎬ带回实验室ꎬ并将土壤样品分成两份ꎬ一份样品风干后用于土壤理化性质分析ꎬ另一份用于高通量

测序分析ꎮ
１.３　 土壤物理性质指标测定

土壤含水量采用烘干法测定:取干燥铝盒称重为 Ｗ１ꎬ加土样约 １０ ｇ 于铝盒中称重为 Ｗ２ꎻ将铝盒放入烘

箱ꎬ在 １０５ ℃下烘干至恒重ꎬ重量记为 Ｗ３ꎮ 含水量(Ｗ％)按以下公式计算:
Ｗ％ ＝(Ｗ２－Ｗ３) / (Ｗ３－Ｗ１)×１００％

土壤 ｐＨ 值采用电位法测定:称取 １０ ｇ 风干土壤置于烧杯ꎬ取 ２５ ｍＬ 无 ＣＯ２去离子水ꎬ倒入烧杯(土∶水＝
１∶２.５)ꎬ振荡约 ０.５ ｈꎬ静置 ０.５ ｈ 后用 ｐＨ 计测量ꎮ

土壤的电导率用电导率仪进行测定:称取风干土壤 ４.００ ｇꎬ过 １ ｍｍ 筛ꎬ置于 ５０ ｍＬ 离心管中ꎬ加入 ２０ ｍＬ
无 ＣＯ２的去离子水ꎬ１８０ ｒｐｍ 下振荡 ３０ ｍｉｎꎬ静置 ３０ ｍｉｎ 后用电导率仪进行测定ꎮ

土壤容重采用环刀法测定[２７]ꎮ
１.４　 土壤总 ＤＮＡ 提取和高通量测序

土壤样品的 ＤＮＡ 提取和 ＰＣＲ 扩增由北京百迈克生物科技有限公司完成ꎮ 采用 ＰｏｗｅｒＳｏｉｌ ＤＮＡ 提取试剂

盒(ＭｏＢｉｏ Ｉｎｃ.ꎬＵＳＡ)ꎬ称取 ０.３—０.５ ｇ 土壤样品ꎬ按试剂盒操作手册提取土壤总 ＤＮＡꎮ 利用引物 ３３８Ｆ(５￣
ＡＣＴＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡ￣３′)和 ８０６Ｒ(５′￣ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ￣ ３′)扩增其 Ｖ３—Ｖ４ 区基因片段ꎮ
ＰＣＲ 反应体系为 ５×ＦａｓｔＰｆｕ Ｂｕｆｆｅｒ ４.０ μＬꎬｄＮＴＰｓ(２.５ ｍｍｏｌ / Ｌ)２.０ μＬꎬ正、反向引物(５ μｍｏｌ / Ｌ)各 ０.８ μＬꎬ
ＦａｓｔＰｆｕ Ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ(２.５ Ｕ / μＬ)０.４ μＬꎬＢＳＡ ０.２ μＬꎬＴｅｍｐｌａｔｅ ＤＮＡ １０ ｎｇꎬｄｄＨ２Ｏ 补充至 ２０ μＬꎮ ＰＣＲ 反应条件

为 ９５℃ ５ ｍｉｎꎻ９５℃ ３０ ｓꎬ５５℃ ３０ ｓꎬ７２℃ ４０ ｓꎬ２５ 个循环ꎻ７２℃ ７ ｍｉｎꎬ４℃无穷保育ꎮ 扩增产物均取 ３ μＬ 于

３％的琼脂糖凝胶中ꎬ在凝胶成像系统中检测ꎮ 参照电泳初步定量结果ꎬ使用 Ｑｕｂｉｔ 荧光定量系统对 ＰＣＲ 产物

进行检测定量ꎬ之后按照每个样本的测序量要求ꎬ根据精确定量结果进行相应比例的混合ꎮ 随后进行 ＭｉＳｅｑ

４７０５ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４３ 卷　
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文库构建ꎬ使用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ ２５００ 进行上机测序ꎮ
１.５　 生物信息处理

根据 Ｂａｒｃｏｄｅ 序列拆分各样品数据ꎬ然后使用 ＦＬＡＳＨ(Ｖ１. ２. ７)对截取 Ｂａｒｃｏｄｅ 和引物的序列进行拼

接[２８]ꎻ采用 ＱＩＩＭＥ(ｖ１.７.０)对原始序列进行过滤、拼接和嵌合体去除[２９]ꎮ 利用 ＵＰＡＲＳＥ(Ｖ７.０.１００１)对全部

有效序列进行聚类ꎬ默认以 ９７％序列相似度获得 ＯＴＵｓ (ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔｓꎬ 操作分类单元) [３０]ꎮ 从每

个 ＯＴＵｓ 选取一个代表性序列ꎬ以 Ｇｒｅｅｎｇｅｎｅｓ 数据库[３１]为参考ꎬ使用 ＲＤＰ Ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ 对 ＯＵＴ 进行物种注释ꎻ最
后对样品数据均一化处理ꎬ以样品中数量最少的为标准ꎮ 通过计算 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数和 Ｃｈａｏ１ 指数

来表示土壤细菌群落的 α 多样性[２９]ꎮ
１.６　 数据分析

土壤理化性质、优势菌门、纲相对丰度和细菌群落多样性数据采用平均值±标准差的方法表示ꎮ 数据采

用 ＳＰＳＳ１７.０ 软件进行单因素方差分析ꎬ用 Ｔｕｋｅｙ ＨＳＤ 进行多重比较(Ｐ<０.０５)ꎮ
根据各个物种的丰度以及变化情况ꎬ使用 Ｓｐａｒｃｃ 法进行相关分析(包括正相关和负相关)ꎬ并进行统计检

验ꎬ基于 Ｐｙｔｈｏｎ 语言绘制相关性网络分析图[３２]ꎮ
采用 ＰＩＣＲＵＳｔ 软件ꎬ基于 ＫＥＧＧ 功能数据库ꎬ预测不同样品间微生物群落的功能基因在代谢途径上的差

异和变化ꎬ是研究群落样本为适应环境变化发生的代谢功能改变的有效手段ꎮ 本研究在第二层级下分析各调

控区与对照区土壤细菌 ＫＥＧＧ 代谢途径的功能基因差异[３３]ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 机场植被调控对土壤主要物理性质的影响

机场植物群落经草坪重建和刈割干扰ꎬ不同季节土壤物理性质如表 １ 所示ꎮ 草坪建植区土壤含水量呈现

夏季>秋季>春季的趋势ꎬ其中夏、秋季节刈割调控区土壤含水量显著低于对照区(Ｐ<０.０５)ꎮ 研究区土壤偏碱

性ꎬｐＨ 值在 ７.５６—８.１８ 之间ꎬ各调控区随季节变化幅度不大ꎬ相比春、秋两季ꎬ夏季 ｐＨ 有所下降ꎬ且 ３ 个调控

区的 ｐＨ 值均显著低于对照区(Ｐ<０.０５)ꎮ 各调控区土壤电导率值的变化趋势与 ｐＨ 值相同ꎮ 土壤容重随季

节变化不大ꎬ在夏、秋季节ꎬ刈割调控区的土壤容重显著高于对照区(Ｐ<０.０５)ꎮ

表 １　 不同季节各调控区土壤物理性质

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｆｏｕｒ ｓａｍｐｌｉｎｇ ａｒｅａｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｅａｓｏｎｓ

季节
Ｓｅａｓｏｎｓ

调控区
Ｒｅｇｕｌａｔｅｄ ａｒｅａ

含水量
ＳＷＣ /％ ｐＨ 电导率

ＥＣ / (ｍＳ / ｃｍ)
容重

ＢＤ / (ｇ / ｃｍ３)

春 Ｓｐｒｉｎｇ Ｃ １０.２５±０.９３ａ ８.１７±０.０４ａ ０.２５±０.０１ａ １.４０±０.０４ａ

Ｍ ９.０５±１.１２ａ ８.０５±０.０４ｂ ０.２４±０.０２ａ １.４５±０.０３ａ

Ｆ ９.３４±０.９０ａ ８.０１±０.０４ｂ ０.２１±０.０２ａ １.３８±０.０７ａ

Ｌ ９.３９±１.３０ａ ８.０５±０.０４ｂ ０.２３±０.０２ａ １.４０±０.０６ａ

夏 Ｓｕｍｍｅｒ Ｃ １４.８６±１.８４ａ ７.７４±０.０１ａ ０.１６±０.０１ａ １.４６±０.１２ｂ

Ｍ １２.１２±１.５０ｂ ７.５７±０.０３ｂ ０.１３±０.０２ｂ １.６５±０.１０ａ

Ｆ １３.３４±１.４８ａ ７.５９±０.０２ｂ ０.１４±０.０１ｂ １.４５±０.０７ｂ

Ｌ １３.１２±１.５３ａ ７.５６±０.０４ｂ ０.１３±０.０１ｂ １.４５±０.０９ｂ

秋 Ａｕｔｕｍｎ Ｃ １１.２５±０.８１ａ ８.１８±０.０４ａ ０.２５±０.０２ａ １.４０±０.０３ｂ

Ｍ ８.３０±０.８３ｂ ８.０７±０.０３ｂ ０.２０±０.０１ｂ １.４９±０.０５ａ

Ｆ １０.３４±０.９５ａ ８.０６±０.０４ｂ ０.１８±０.０１ｂ １.３０±０.１０ｂ

Ｌ １０.７５±０.９１ａ ８.０７±０.０４ｂ ０.２１±０.０１ｂ １.３２±０.０４ｂ
　 　 Ｃ:对照 ＣｏｎｔｒｏｌꎻＭ:刈割调控区 Ｍｏｗｉｎｇ ａｒｅａꎻＦ:高羊茅调控区 Ｆ. ａｒｕｎｄｉｎａｃｅａ ａｒｅａꎻＬ:黑麦草调控区 Ｌ. ｐｅｒｅｎｎｅ ａｒｅａꎻＳＷＣ:土壤含水量 Ｓｏｉｌ

ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔꎻＥＣ:电导率 Ｅｌｅｃｔｒｉｃ ｃｏｎｄｕｃｔｉｖｉｔｙꎻＢＤ:容重 Ｂｕｌｋ ｄｅｎｓｉｔｙꎻ表中不同小写字母表示同一季节不同样地间差异显著(Ｐ<０.０５)

２.２　 机场植被调控对土壤细菌 Ａｌｐｈａ 多样性的影响

在去除嵌合体和低质量的序列后ꎬ共获得 ７９４９８７ 条有效序列ꎮ 覆盖率从 ９９.６９％到 ９９.９０％ꎬ表明在土壤
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样品中检测到大多数细菌ꎮ 所有的稀释曲线均趋于平缓ꎬ表明本次测序深度能够反映土壤细菌群落的真实情

况(图 １)ꎮ

图 １　 细菌群落稀释曲线

Ｆｉｇ.１　 Ｒａｒｅｆａｃｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

　 Ｃ:对照 ＣｏｎｔｒｏｌꎻＭ:刈割调控区 Ｍｏｗｉｎｇ ａｒｅａꎻＦ:高羊茅调控区 Ｆ.

ａｒｕｎｄｉｎａｃｅａ ａｒｅａꎻＬ:黑麦草调控区 Ｌ. ｐｅｒｅｎｎｅ ａｒｅａꎻ１:春季 Ｓｐｒｉｎｇꎻ２:

夏季 Ｓｕｍｍｅｒꎻ３:秋季 Ａｕｔｕｍｎ

不同季节各试验区土壤细菌群落 Ｃｈａｏ１ 指数变化

范围为 ２９３７—３４００ꎬ Ｓｈａｎｎｏｎ 指数在 ６. ４—６. ８ 之间ꎬ
Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数 ０.００３—０.００６ꎬ各调控区土壤细菌群落多

样性数值波动范围较大(图 ２)ꎮ 在春季ꎬ刈割和高羊茅

调控区 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数显著低于对照区ꎬＳｉｍｐｓｏｎ 指数高

于对照区(Ｐ < ０. ０５)ꎮ 在夏季ꎬ刈割和黑麦草调控区

Ｓｈａｎｎｏｎ 和 Ｃｈａｏ１ 指数显著高于对照区(Ｐ<０.０５)ꎮ 在

秋季ꎬ３ 个调控区 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和 Ｃｈａｏ１ 指数均显著高

于对照区ꎬＳｉｍｐｓｏｎ 指数则较低(Ｐ<０.０５)ꎮ

图 ２　 土壤细菌群落 Ａｌｐｈａ 多样性指数

Ｆｉｇ.２　 Ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｉｃｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

图中不同小写字母表示同一季节不同样地间差异显著(Ｐ<０.０５)

２.３　 机场植被调控对土壤细菌组成及群落结构的影响

所有土壤样品中共检测到细菌 ２２ 门、６３ 纲、１３５
目、２００ 科和 ３２９ 属ꎮ 在门和纲水平上各调控区不同季

节土壤细菌群落结构如图 ３ 所示ꎮ 植物群落经植被重

建和刈割干扰后ꎬ相对丰度超过 ５％的土壤优势菌门为变

形 菌 门 ( Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａꎬ ２４. ３％—３３. ５％)、 放 线 菌 门

(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａꎬ１７.７％—３４.０％)、酸杆菌门(Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａꎬ

１８.３％—２５.３％)、芽单胞菌门(Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓꎬ７.４％—１３.８％)和绿弯菌门(Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉꎬ５.３％—６.７％)ꎮ 在

春季ꎬ和对照区相比ꎬ刈割调控区变形菌门和高羊茅调控区放线菌门的相对丰度显著增加(Ｐ<０.０５)ꎮ 在夏
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季ꎬ刈割调控增加了放线菌门相对丰度ꎬ草坪调控增加了芽单胞菌门的相对丰度ꎮ 在秋季ꎬ与对照区相比ꎬ３
个调控区放线菌门相对丰度显著增加ꎬ而刈割调控降低了芽单胞菌门相对丰度ꎬ草坪建植调控区酸杆菌门相

对丰度也降低ꎮ
在纲水平上ꎬ土壤 α￣变形菌(Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)相对丰度最高ꎬ为 １０. ９％—１６.３％ꎻ其次是 γ￣变形菌

(Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａꎬ９.０％—１３.７％)、放线菌(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａꎬ７.２％—１４.６％)、芽单胞菌(Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓꎬ
５. ２％—８. ４％)、嗜热菌 ( Ｔｈｅｒｍｏｌｅｏｐｈｉｌｉａꎬ ５. １％—９. ３％)、酸微菌 ( Ａｃｉｄｉｍｉｃｒｏｂｉｉａꎬ ３. ８％—６. ５％) 和类杆菌

(Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｉａꎬ３.８％—５.１％)ꎮ 在春季ꎬ刈割调控区 γ￣变形菌和高羊茅调控区放线菌的相对丰度都高于对照

区ꎮ 在夏季ꎬ草坪调控区 γ￣变形菌和芽单胞菌的相对丰度高于对照区ꎮ

图 ３　 门和纲水平上土壤细菌群落结构

Ｆｉｇ.３　 Ｔｈｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｔ ｔｈｅ ｐｈｙｌｕｍ ａｎｄ ｃｌａｓｓ ｌｅｖｅｌ

土壤环境因子是影响土壤细菌的重要因素ꎮ 在门分类水平下选取总丰度前 １５ 的物种对细菌群落组成与

环境因子进行相关性热图分析ꎬ如图 ４ 所示ꎮ 土壤 ｐＨ 与厚壁菌门(Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ)呈极显著负相关ꎬ电导率与厚

壁菌门、蓝藻菌门(Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)呈显著负相关ꎬ与浮霉菌门(Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ)呈显著正相关ꎬ土壤含水量与装

甲菌门(Ａｒｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ)呈显著正相关ꎮ
２.４　 机场植被调控对土壤细菌间相关性的影响

根据各细菌门的丰度及变化情况ꎬ绘制网络分析图ꎬ如图 ５ 所示ꎮ 图中每一个圈代表一个细菌门ꎬ圆圈的

大小表示丰度ꎻ连线的粗细代表两物种之间相关性的大小ꎬ连线越粗ꎬ相关性越强ꎮ 从相关连线数量上来说ꎬ
刈割、高羊茅和黑麦草调控区土壤各细菌门之间ꎬ分别有 １１、１０、２ 个显著的正相关和 １１、５、７ 个显著的负相
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图 ４　 门水平上土壤细菌相对丰度与土壤性质相关性热图

Ｆｉｇ.４ Ｈｅａｔｍａｐ ｍａｐ ｏｆ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ

ＳＷＣ:土壤含水量 Ｓｏｉｌ ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔꎻＥＣ:电导率 Ｅｌｅｃｔｒｉｃ ｃｏｎｄｕｃｔｉｖｉｔｙꎻＢＤ:容重 Ｂｕｌｋ ｄｅｎｓｉｔｙꎻ∗０.０１<Ｐ<０.０５ꎻ ∗∗０.００１<Ｐ<０.０１

关ꎻ而对照区土壤各细菌门之间有 ２２ 个显著的正相关和 ６ 个显著的负相关ꎮ ３ 个调控区土壤各细菌门之间

的相关性数量低于对照区ꎬ而且正相关连线数要明显少于对照ꎬ刈割区负相关数量增加ꎻ如作为优势菌的酸杆

菌门在对照中有 ９ 个正相关和 ２ 个负相关ꎬ而在刈割调控区仅有 １ 个正相关和 １ 个负相关ꎮ 另外细菌之间的

相关关系也会发生变化ꎬ如装甲菌门(Ａｒｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ)和绿弯菌门由对照区的正相关变成了刈割调控区的负

相关ꎮ 黑麦草调控区土壤各细菌门之间的相关连线数最少ꎬ仅有 ２ 个正相关ꎬ细菌网络结构更为简单ꎮ
２.５　 机场植被调控对土壤细菌功能的影响

秋季高羊茅调控区、黑麦草调控区、刈割调控区与对照区各组间存在显著差异的 ＫＥＧＧ 代谢途径第二层

分类以及在各组的比例如图 ６ 所示ꎮ 在各调控区和对照区土壤细菌群落中ꎬ参与碳水化合物代谢和氨基酸代

谢的功能基因相对丰度最高ꎬ其次是与能量代谢、辅助因子和维生素合成代谢、外源生物降解与代谢、核苷酸

代谢、脂质代谢和膜转运有关的功能基因ꎮ 相比于对照区ꎬ３ 个植被调控区外源生物降解与代谢、膜转运以及

萜类和聚酮类化合物代谢的功能基因有较高的相对丰度(Ｐ<０.０５)ꎮ 刈割、高羊茅和黑麦草调控区分别有 ２５、
２４ 和 ２３ 条代谢通路的功能基因显著低于对照区ꎬ主要体现在聚糖生物合成代谢、细胞运动、细胞生长与死

亡、核苷酸代谢、翻译等代谢通路中ꎮ

３　 讨论

土壤细菌群落与地表植被共同进化ꎬ具有高度的植物特异性ꎮ 地上植被通过根际环境和凋落物直接或间
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图 ５　 土壤细菌门间的相关性

Ｆｉｇ.５　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｐｈｙｌａ

图中圆圈代表细菌门类ꎬ圆圈的大小表示丰度ꎻ连线的粗细代表两物种之间相关性的大小ꎬ连线越粗ꎬ相关性越强ꎻ橙色连线表示正相关ꎬ绿

色表示负相关

接地影响土壤细菌群落[３４—３５]ꎮ 凋落物的累积可以为细菌提供养分和环境ꎬ而凋落物的分解和植物根系分泌

物则有利于细菌群落的发展[３６]ꎮ 本研究中ꎬ植被调控区主要优势菌门包括变形菌门、放线菌门、酸杆菌门和

绿弯菌门ꎬ这几个菌门也是大多数土壤细菌群落中的主要优势菌[３７]ꎮ 夏季高羊茅和黑麦草调控区的芽单胞

菌门相对丰度高于对照区ꎬ芽单胞菌门主要参与碳氮的固定ꎬ有研究发现其相对丰度与土壤含水量呈负相

关[３８]ꎬ也有研究表明ꎬ芽单胞菌门细菌具有耐盐碱和贫瘠的特性[３９]ꎬ而草坪建植区芽单胞菌门相对丰度高可

能是植物单一导致营养不如对照和刈割区丰富ꎮ 地上植被经高强度刈割和单一草坪建植后ꎬ土壤放线菌门相

对丰度显著增加ꎬ促进有机质的分解转化ꎮ 也有研究表明ꎬ土壤中放线菌门的增加ꎬ说明土壤逆境增加[４０]ꎮ
夏季放线菌门的相对丰度低于春、秋两季ꎬ而夏季土壤水热条件处于最佳状态ꎬ也就是逆境胁迫处于较弱的时

期ꎮ 另外ꎬ放线菌门的少部分菌属有不同的适生特征ꎬ环境要素发生改变时ꎬ这些菌属会敏感地随着环境要素

的改变发生相应的变化ꎮ 不同植被调控区土壤细菌组成相似ꎬ但其菌门和纲的相对丰度有所不同ꎬ可能是不

同植被调控下植物的根系分泌物不同ꎬ从而改变了细菌群落结构ꎮ 植物凋落物是土壤细菌的营养主要来源ꎬ
植被调控方式不同ꎬ则凋落物种类和数量差异很大ꎬ也会导致不同植被调控区土壤细菌群落差异[４１]ꎮ

土壤细菌群落多样性一直以来被认为与植被类型密切相关ꎬ植被类型不同会影响细菌群落的多样性[４２]ꎮ
α￣多样性反映了微生物群落物种的丰富度和多样性ꎬ用 Ｃｈａｏ１、Ｓｈａｎｎｏｎ 和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数来表示ꎮ 本研究发现ꎬ
植被调控区 Ｃｈａｏ１ 和 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数显著高于对照区ꎬ而 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数低于对照区ꎬ说明植被调控显著增加了土

壤细菌的物种丰富度ꎬ同时降低了细菌群落的优势度ꎮ 夏季刈割调控区的细菌多样性最高ꎬ可能是由于夏季
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图 ６　 土壤细菌 ＫＥＧＧ 代谢途径差异分析(二级功能层)

Ｆｉｇ.６　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＫＥＧＧ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐａｔｈｗａｙｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａ (ｈｉｅｒａｒｃｈｙ ｌｅｖｅｌ ２)

对照区和草坪区植被生长旺盛ꎬ大量利用土壤养分ꎬ植物和土壤微生物之间存在竞争关系ꎮ 而且ꎬ刈割调控区

存在大量刈割下来的植物凋落物ꎬ可以为土壤微生物提供更多养分[４３]ꎮ
网络图是相关性分析的一种表现形式ꎬ网络中物种间的相互关系分为正相关和负相关ꎬ正相关表示物种

具有共生关系ꎬ负相关代表着竞争或捕食关系[４４]ꎮ 土壤细菌物种间的相关性也会随着环境因素的变化而发

生改变ꎬ有研究发现在土壤发育不同阶段ꎬ由于环境不同ꎬ土壤细菌彼此之间的相关性出现显著差异[４５]ꎮ
４ 个试验区细菌门之间的相关性数量从大到小依次为:对照区、刈割区、高羊茅区、黑麦草区ꎻ而且植被调控区

负相关数量高于对照区ꎬ表明植被调控减少了土壤细菌菌群之间的交互作用ꎬ尤其是合作ꎻ但使细菌物种间的

竞争关系更强[４４]ꎮ 不同的植被调控方式比较ꎬ刈割调控土壤细菌群落网络的稳定性要优于高羊茅、黑麦草建

植调控ꎮ
使用 ＰＩＣＲＵＳｔ 软件ꎬ通过 ＫＥＧＧ 代谢途径的差异分析ꎬ推测样本中的功能基因组成ꎬ就可以分析不同样

本或分组之间土壤细菌群落的功能基因在代谢途径上的差异[４６—４７]ꎮ 微生物功能的变化和结构变化密切相

关ꎮ 刈割调控区、高羊茅和黑麦草调控区ꎬ分别有 ２５、２４ 和 ２３ 个代谢途径的功能基因丰度显著降低ꎬ尤其聚

糖生物合成代谢、细胞生长、核苷酸代谢等与土壤细菌生命活动有关的代谢途径上ꎻ在外源性物质降解与代

谢、膜转运、萜类化合物代谢 ３ 个代谢途径上ꎬ植被调控区土壤细菌的相关功能基因丰度显著增加ꎮ 植被调控

区和对照区的细菌功能的差异可能源于根系类型、根系分泌物和土壤养分组成的差异ꎮ 如萜类化合物是植物

次生代谢产物ꎬ与植物的抗逆性和抗病性有关[４８]ꎮ ３ 个调控区土壤细菌的外源物质降解与代谢能力更强ꎬ这

对于其抵御外源物质干扰有显著作用[３５]ꎮ

１８０５　 １２ 期 　 　 　 赵树兰　 等:机场草坪植被调控对土壤细菌群落结构与功能的影响 　



ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.ｅｃｏｌｏｇｉｃａ.ｃｎ

４　 结论

本研究表明ꎬ植被调控后ꎬ土壤细菌多样性、细菌群落结构和功能都发生了明显变化ꎮ 变形菌门、放线菌

门、酸杆菌门、芽单胞菌门和绿弯菌门为土壤细菌群落的优势菌门ꎮ 刈割调控显著增加土壤中放线菌门的丰

度ꎬ草坪建植能使夏季土壤中芽单胞菌门维持较高的丰度ꎻ植被调控显著提高了土壤细菌群落的物种丰富度

和 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数ꎻ刈割调控土壤细菌群落网络的稳定性要优于草坪建植区ꎮ 功能预测表明ꎬ植被调控下外源

性物质降解与代谢、萜类化合物代谢、膜转运相关功能基因丰度显著增加ꎬ但其他与生命活动有关的代谢途径

功能基因丰度显著降低ꎬ在一定程度上抑制了土壤细菌群落功能的发挥ꎮ
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