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山合欢和银合欢根系细菌群落特征

王雪梅１，∗，闫帮国２，王蓥燕１，黄天志１，王立东３，白如霞３

１ 绵阳师范学院资源环境工程学院，绵阳　 ６２１０００

２ 云南省农业科学院热区生态农业研究所，元谋　 ６５１３００

３ 绵阳市农畜产品质量安全检验检测中心，绵阳　 ６２１０００

摘要：根系微生物来源于土壤微生物，其对植物的生长发育、适应性与入侵性都具有重要的影响，然而对本地豆科和外来豆科的

根系内细菌群落特征的认识并不清楚。 以干热河谷本地种山合欢和外来种银合欢为研究对象，通过室内控制培养方法，结合高

通量测序分析技术，研究山合欢和银合欢在生长过程中根系内细菌群落特征。 结果表明：（１） 在整个培养期间银合欢的株高和

枯叶生物量显著高于山合欢，银合欢的叶片氮磷比、根瘤数量和根瘤重量在培养 ８０ 天后也显著高于山合欢。 （２） 山合欢和银

合欢根系内细菌的群落组成存在显著差异。 在门水平上，山合欢和银合欢的优势菌门均为变形菌门，山合欢的厚壁菌门和髌骨

细菌门显著高于银合欢，而拟杆菌门和放线菌门显著低于银合欢；在属水平上，银合欢的中慢生根瘤菌属、Ｐｓｅｕｄｏｌａｂｒｙｓ 属、链霉

菌属显著高于山合欢，但其慢生根瘤菌属、类芽胞杆菌属、新鞘脂菌属、柯克斯体属、Ｓａｃｃｈａｒｉｍｏｎａｄａｃｅａｅ 属显著低于山合欢。
（３） 植物、时间以及两者的交互作用对根系细菌群落的 α 多样性指数均无显著的影响，山合欢和银合欢根系内细菌的 α 多样

性无显著差异。 （４） 代谢是根内细菌群落最主要的功能，在所有处理中约占 ８０％，在培养 ８０ 天后，细胞生长和死亡、膜运输、碳
水化合物代谢、萜类和酮类化合物代谢 ４ 个子功能在山合欢和银合欢根系中存在显著差异。 综上，山合欢和银合欢的生长特性

和根系内细菌群落特征存在显著差异，在未来的植被恢复过程中应考虑这种差异性可能带来的影响。
关键词：植物入侵；山合欢；银合欢；根系细菌；群落结构
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随着人类活动和环境变异的加剧，外来种入侵已成为一个引人注目的生态学现象，并成为全球性的生态

环境问题［１］。 生物入侵会威胁被入侵地的生物多样性，并对当地生态系统造成严重的危害［２］，主要表现在通

过压迫和排斥本地种，使物种单一化，进而导致生态系统的结构和功能被削弱［３］。 目前广泛认可的外来物种

成功入侵的机制主要有外来植物本身的生物特性或内在优势，入侵种与土著种间相互作用，新栖息地环境的

可侵入性等［４］，主要是通过扩大与土著种的生态位差异，以及提高自身相较于土著种的适合度优势两种策略

实现成功入侵［５］。 在其入侵过程中，土壤微生物与外来植物入侵的关系受到了越来越多的重视［６—８］。 在用于

解释外来植物成功入侵的主流生态学假说中，“天敌逃逸假说”、“本地病原菌积累假说”、“共生促进假说”等
都是由根际土壤微生物主导的［９］。 也就是说，外来植物可能通过改变土壤微生物群落组成来促进其成功

入侵。
植物根系是植物与土壤进行物质能量交换的重要枢纽，微生物也以植物根系为栖息场所及营养来源，构

成根系微生物组［１０］。 根系微生物来源于土壤微生物，植物可从土壤中快速获得微生物类群形成自身的根微

生物群［１１］。 一方面，根系微生物群的组成可以影响植物的重要性状，如抗逆性、生产力和适应性，从而影响植

物生长发育［１２］。 另一方面，植物根系对土壤细菌群落的招募是具有选择性的［１３］，表明植物也会影响根系微

生物群落。 植物的基因型是影响植物根系微生物组的重要因素，不同植物、同一植物的不同基因型的根系微

生物群落组成都会具有显著差异［１４］。 Ｆｉｔｚｐａｔｒｉｃｋ 等研究发现，植物对根系微生物群的影响比土壤微生物群的

影响更大，并且植物的根系微生物通过土壤反馈影响了植物生长发育［１５］。 Ｂｕｓｂｙ 等针对豆科胡枝子属

（Ｌｅｓｐｅｄｅｚａ）的根瘤细菌的研究发现，本地植物根瘤中的根瘤菌频率较低，非根瘤菌多样性较高，而外来种根瘤

中的根瘤菌相对丰度较高，细菌多样性较低［１６］。 然而，在外来种入侵过程中，目前主要集中于外来植物与根

际土壤微生物的关系研究，对本地种和外来种根系内微生物的关注还十分有限。
山合欢（Ａｌｂｉｚｉａ ｋａｌｋｏｒａ）隶属于豆科、含羞草亚科、合欢属，为我国西南干热河谷区优势灌木或小乔木；银

合欢（Ｌｅｕｃａｅｎａ ｌｅｕｃｏｃｅｐｈａｌａ）隶属于豆科、含羞草亚科、银合欢属，是干热河谷地区的外来引进树种，原产于美

洲热带地区，具有抗旱、死亡率低、生长迅速、快速恢复［１７］ 以及高蒸腾、低水分利用效率等特征［１８］，被列为全

球性入侵物种［１９］。 干热河谷为我国西南横断山区特有而典型的生态脆弱区，属于萨瓦纳草地生态系统［２０］。
植被恢复是干热河谷区生态恢复的有效途径［２１］；但该区土壤具有低氮、少磷的特点，氮对植物生长和光合能

力的限制作用较大［２２］。 豆科植物能与根瘤菌形成联合共生体，豆科植物固氮是该地区氮素的重要来源之

一［２３］，对缓解植物氮的限制具有重要作用。 山合欢和银合欢都是该区植被恢复过程中的主要豆科树种，二者
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在形态上十分相似，且抗旱性和生长适应性强。 目前银合欢在干热河谷虽未造成明显的入侵现象，但其生长

迅速，占据农田和路边，具有潜在的入侵风险。 根系微生物与豆科植物的生长具有密切的关系，但目前针对该

区本地豆科和外来豆科根系微生物群落的研究未见报道，限制了对植物生长适应性与入侵机制的认识。
因此，为揭示豆科植物的适应与入侵机理，本研究以干热河谷本地种山合欢和外来种银合欢为研究材料，

采用室内盆栽控制试验，研究山合欢和银合欢的生长特征及其根系内细菌群落特征，拟探讨以下问题：（１） 山

合欢和银合欢的生长特性是否存在差异；（２）山合欢和银合欢在生长过程中根系内细菌群落是否发生变化并

具有差异性。

１　 材料与方法

１．１　 研究材料

为了避免山合欢和银合欢对土壤的适应偏好，将野外山合欢和银合欢生长区的燥红土混合后用作盆栽土

壤。 经野外调研，在元谋干热河谷典型区域（１０１．８１°Ｅ，２５．６７°Ｎ）进行土壤样品采集，此处同时生长着山合欢

和银合欢植株，环境差异较小。 采样时，分别选择 ５—１０ 株山合欢植株和银合欢植株进行采样，各样点山合欢

和银合欢植株大小基本一致，用铲子和锄头在紧邻植株主干周围按十字交叉法挖取 ４ 个方位土壤约 ５０ ｃｍ
深。 山合欢和银合欢土壤的基本理化性质如表 １ 所示。 将采集的山合欢和银合欢生长区的燥红土拣去根系、
枯枝等杂物，过 ２ ｍｍ 筛后，分别取等量的山合欢土壤和银合欢土壤充分混匀，装入盆钵，以备植物种植、培养

使用。

表 １　 山合欢和银合欢生长区土壤理化性质及 Ｔ 检验显著性水平（Ｐ）

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｓ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｓｔｒｙ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｇｒｏｗｉｎｇ ｒｅｇｉｏｎ ｏｆ Ａ． ｋａｌｋｏｒａ ａｎｄ Ｌ． ｌｅｕｃｏｃｅｐｈａｌａ ａｎｄ ｔｈｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ ｌｅｖｅｌ （Ｐ） ｏｆ Ｔ ｔｅｓｔ

土壤性质
Ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

山合欢
Ａ． ｋａｌｋｏｒａ

银合欢
Ｌ． ｌｅｕｃｏｃｅｐｈａｌａ Ｐ

ｐＨ ６．３１±０．２５ ６．６５±０．０７ ０．２２１

有机质 Ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ５．４８±１．１８ ３．１６±０．５０ ０．１０２

全氮 Ｔｏｔａｌ Ｎ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ０．３９±０．０３ ０．４０±０．０２ ０．８１７

全磷 Ｔｏｔａｌ Ｐ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ０．１２±０．０１ ０．１２±０．０１ ０．４４８

全钾 Ｔｏｔａｌ Ｋ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ６．９２±０．３５ ６．９２±０．３５ ０．０５４

有效氮 Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｎ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） ２４．３６±４．０７ １７．５９±１．７４ ０．１５９

有效磷 Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｐ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） ０．１９±０．０５ ０．１６±０．０５ ０．６８８

速效钾 Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｋ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） ７７．５８±１２．５４ ５９．３８±５．５９ ０．２６０

　 　 表中数值为平均值±标准误差

在种子成熟季节从元谋干热河谷地区采集山合欢和银合欢种子，并经风干后保存于布袋中。 山合欢种子

的百粒重为（８．６８９±０．００３） ｇ，银合欢种子的百粒重为（５．４６０±０．０１６） ｇ。 试验时，分别挑选粒大饱满、大小一

致的山合欢和银合欢种子，将种子用 ９８％浓硫酸浸泡 ５ ｍｉｎ，并不停搅拌，以破除种子物理休眠，随后再用自来

水反复冲洗干净备用。
１．２　 试验设计

本试验采用室内控制培养法，通过气候培养箱进行控制。 为揭示山合欢和银合欢在培养过程中的生长发

育特征及其根系内细菌群落特征，以当地未灭菌土壤（即上述山合欢和银合欢生长区的混合土）为盆栽土壤，
分别种植山合欢和银合欢。 将破除休眠的种子分别播种至对应的盆钵中，每盆播种 １０ 颗种子，各盆钵浇足够

的水分以保持土壤表面湿润。 将所有盆钵放入气候培养箱（昼夜：１６ ｈ ／ ８ ｈ，３５ ℃ ／ ２５ ℃，光照强度 １５０００
Ｌｕｘ）中进行培养。 ３５℃ ／ ２５ ℃的昼夜温度接近于干热河谷区植物生长季的空气温度［２４］。 待大部分种子都发

芽后进行间苗，每盆保留 ４ 株幼苗。 试验期间各盆钵定期浇等量的水分，保持土壤水分含量在田间持水量

４０％—６０％的水平，接近当地土壤含水量水平，并定期移动气候箱中盆钵的位置（随机上下、左右移动）。 整个
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试验过程中，将各盆钵的枯落叶收集起来，保存于信封袋中，用于测定枯叶生物量。
根据植物生长情况，分别在间苗后培养的 ３０ ｄ 和 ５０ ｄ 后破坏性采集 ３ 盆山合欢和 ３ 盆银合欢，其余盆钵

继续培养，在培养 ８０ ｄ 后结束试验，破坏性采集 ６ 盆山合欢和 ６ 盆银合欢，试验共计收获 ２４ 盆。 采样收获时，
将每个盆钵中植株的地上部分和地下部分分开，各盆中植物的地上部分放入信封袋中。 根系处理时，将根系

充分抖落土壤后，用无菌水冲洗干净，随后将根系进行表面灭菌处理，用 ５０％（体积分数）的乙醇浸泡 １ ｍｉｎ，
无菌水反复冲洗数次，再用无菌滤纸反复吸干表面水分，称量每盆植株根系的重量；同时，观察并计量每盆收

集到的根瘤的数量，随后将每盆的根系样品分别保存于无菌袋中，于－８０℃保存用于 ＤＮＡ 提取。
１．３　 植物生长性状测定

采样后，用直尺量取盆中每株植株的株高。 将地上部分直接装入信封袋于 ６５℃条件下烘干，同时，将试

验过程中收集的枯叶于 ６５℃烘干，测量各盆中地上生物量和枯叶生物量。 烘干后，将植株地上部分的叶片磨

细，用于测定叶片氮磷含量。 其中，植物全氮含量采用凯式定氮法测定，植物全磷采样钼锑抗比色法测定。
１．４　 高通量测序及分析

１．４．１　 高通量测序

采用 ＭＰ Ｂｉｏｍｅｄｉｃａｌ Ｆａｓｔ ＤＮＡＴＭ Ｓｐｉｎ Ｋｉｔ 试剂盒 （ＭＰ Ｂｉｏｍｅｄｉｃａｌ，Ｓａｎｔａ Ａｎａ， ＣＡ，ＵＳＡ），进行 ＤＮＡ 抽提，
并对抽提的 ＤＮＡ 进行检测。 采用荧光分光光度计检测 ＤＮＡ 的浓度，并用 １％的琼脂糖凝胶电泳检测 ＤＮＡ
的质量。 在合适的 ＰＣＲ 反应体系及扩增条件下，对根系细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ Ｖ３—Ｖ４ 区基因进行扩增。 １６Ｓ ｒＲＮＡ
通 用 引 物为 ３３８Ｆ：５′⁃ ＡＣＴＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡ⁃３′和 ８０６Ｒ：５′⁃ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ⁃３′［２５］。 采用

标准的 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＴｒｕＳｅｑ ＤＮＡ 文库制备实验流程（Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＴｒｕＳｅｑ ＤＮＡ Ｓａｍｐｌｅ Ｐｒｅｐａｒａｔｉｏｎ Ｇｕｉｄｅ）构建所需的上

机文库。 文库合格后，使用 ＨｉＳｅｑ ２５００ 平台 ＰＥ２５０ 模式对纯化后的 ＰＣＲ 产物进行测序。
１．４．２　 高通量数据分析

高通量数据采用 ＱＩＩＭＥ ２ 进行生物信息学分析。 将获得的原始测序数据进行拼接、过滤、去除嵌合体后

与 ＲＤＰ 数据库比对，筛选并去除叶绿体（Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ）、线粒体（Ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａ）的 １６Ｓ ｒＤＮＡ 序列。 通过序列降

噪方法 ＤＡＤＡ２ 对优化数据进行进一步处理，尽可能去除优化数据中存在的 ＰＣＲ 扩增错误或测序错误，以获

得样本中真实的扩增子序列变体（ａｍｐｌｉｃｏｎ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｖａｒｉａｎｔ，ＡＳＶ）。 对得到的 ＡＳＶｓ 代表序列进行分类学分

析，并在各个分类水平下统计每个样品的群落组成，比对数据库为 Ｓｉｌｖａ 数据库［２６］。 使用 ＱＩＭＥ２ 软件对菌群

丰度指数（Ｃｈａｏ 和 Ａｃｅ 指数）和菌群多样性指数（Ｓｈａｎｎｏｎ 和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数）进行计算，用以进行 α 多样性分

析。 此外，基于 １６Ｓ ｒＲＮＡ 的测序结果，采用 ＰＩＣＲＵＳｔ 软件对根系细菌进行功能和代谢途径预测分析［２７］。 利

用 ＱＩＩＭＥ２ 获得的 ＡＳＶｓ 表与 ＫＥＧＧ 数据库进行比对，并根据 ＡＳＶ 丰度计算各功能类别的丰度。 本研究涉及

的原始序列数据已保存在中国科学院北京基因组研究所（国家生物信息中心）ＢＩＧ 数据中心的基因组序列档

案库（Ｇｅｎｏｍｅ Ｓｅｑｕｅｎｃｅ Ａｒｃｈｉｖｅ） 中，编号 ＣＲＡ０１９００１，可在 ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｎｇｄｃ．ｃｎｃｂ．ａｃ．ｃｎ ／ ｇｓａ 上公开获取。
１．５　 统计分析

采用双因素方差分析法（ｔｗｏ⁃ｗａｙ ＡＮＯＶＡ）分析植物、时间及其交互作用对测定的植株性状、根系细菌群

落组成和 α 多样性指数的影响。 采用 ｓｃｈｅｆｆｅ 法对各处理间的植株性状进行多重比较，显著性水平为 Ｐ＜０．０５。
采用非度量多维尺度分析（Ｎｏｎ⁃ｍｅｔｒｉｃ ｍｕｌｔｉｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ ｓｃａｌｉｎｇ，ＮＭＤＳ）和相似性分析（Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ，
ＡＮＯＳＩＭ）对山合欢和银合欢的根系内细菌群落结构进行比较，并采用 ＬＥｆＳｅ （ＬＤＡ Ｅｆｆｅｃｔ Ｓｉｚｅ） 在线工具寻找

组与组之间有统计学差异的生物标志物。

２　 结果分析

２．１　 山合欢和银合欢生长发育特征

２．１．１　 生长特征

随着培养时间的增加，山合欢和银合欢的株高、根重、地上生物量都在显著增加，同时，产生的枯叶生物量
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也越来越多。 同一时间条件下，银合欢的株高和枯叶生物量比山合欢显著更高（表 ２）。 到试验末期，银合欢

的株高和枯叶生物量分别比山合欢显著高了 ３７．７６％和 １４４．０２％（图 １）。

表 ２　 对植物生长性状的双因素方差分析结果

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｔｈｅ ｔｗｏ⁃ｗａｙ ＡＮＯＶＡ ｐｒｅｓｅｎｔｅｄ ａｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ ｌｅｖｅｌ （Ｐ） ｏｎ ｐｌａｎｔ ｖａｌｕｅｓ

指标 Ｖａｌｕｅｓ 植物 Ｐｌａｎｔ 时间 Ｔｉｍｅ 植物×时间 Ｐｌａｎｔ×ｔｉｍｅ

株高 Ｈｅｉｇｈｔ ＜０．００１ ＜０．００１ ０．０２１

鲜根重 Ｒｏｏｔ ｗｅｉｇｈｔ ０．６９６ ＜０．００１ ０．４４５

地上生物量 Ａｂｏｖｅ ｍａｓｓ ０．７０４ ＜０．００１ ０．４１４

枯叶生物量 Ｌｉｔｔｅｒ ｍａｓｓ ０．０１６ ＜０．００１ ０．１４２

叶片氮浓度 Ｌｅａｆ Ｎ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ ０．９１２ ＜０．００１ ０．０３７

叶片磷浓度 Ｌｅａｆ Ｐ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ ０．４５５ ＜０．００１ ０．３０７

叶片氮磷比 Ｌｅａｆ Ｎ ∶Ｐ ０．１５７ ＜０．００１ ０．０２０

根瘤数 Ｎｏｄｕｌｅ ｎｕｍｂｅｒ ０．９７３ ＜０．００１ ＜０．００１

根瘤重 Ｎｏｄｕｌｅ ｗｅｉｇｈｔ ０．０５６ — —

图 １　 不同时间山合欢和银合欢的株高、根重、地上生物量和枯叶量特征

Ｆｉｇ．１　 Ｈｅｉｇｈｔ，ｒｏｏｔ ｗｅｉｇｈｔ，ａｂｏｖｅ ｍａｓｓ ａｎｄ ｌｉｔｔｅｒ ｍａｓｓ ｏｆ Ａ． ｋａｌｋｏｒａ ａｎｄ Ｌ． ｌｅｕｃｏｃｅｐｈａｌａ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｍｅ

图中不同小写字母表示处理间具有显著差异（Ｐ＜０．０５）

２．１．２　 叶片养分特征

随着培养时间的增加，山合欢和银合欢的叶片氮浓度、叶片磷浓度均逐渐降低，但叶片氮磷比逐渐增加。
银合欢的叶片氮磷比在培养 ８０ ｄ 后接近 ３０，显著高于山合欢（图 ２）。
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图 ２　 不同时间山合欢和银合欢叶片氮浓度、叶片磷浓度和叶片氮磷比特征

Ｆｉｇ．２　 Ｌｅａｆ Ｎ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ，Ｐ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ，ａｎｄ Ｎ ∶Ｐ ｒａｔｉｏ ｏｆ Ａ． ｋａｌｋｏｒａ ａｎｄ Ｌ． ｌｅｕｃｏｃｅｐｈａｌａ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｍｅ

２．１．３　 根瘤特征

在培养 ３０ ｄ、５０ ｄ 后，山合欢的根瘤数高于银合欢，但是，在培养 ８０ ｄ 后银合欢的根瘤数显著更多，其根

瘤重比山合欢也更重（图 ３），达到边缘显著差异（Ｐ＝ ０．０５６）。

图 ３　 不同时间山合欢和银合欢的根瘤特征

Ｆｉｇ．３　 Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｒｏｏｔ ｎｏｄｕｌｅｓ ｏｆ Ａ． ｋａｌｋｏｒａ ａｎｄ Ｌ． ｌｅｕｃｏｃｅｐｈａｌａ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｍｅ

２．２　 根系内细菌群落特征

２．２．１　 根系内细菌群落组成

将同一盆钵的根系混合，获得 １２ 个山合欢根系样品和 １２ 个银合欢根系样品。 在测试的 ２４ 个根系样品
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中，共检测到 ２００９７７４ 个序列，平均每个样品获得 ８３７４０ 个序列。 共检测到 １７ 个细菌门、３８ 纲、８２ 目、１２８ 科、
１９２ 属。 排 在 前 ５ 的 细 菌 门 依 次 为 变 形 菌 门 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ、 髌 骨 细 菌 门 Ｐａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ、 放 线 菌 门

Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ、厚壁菌门 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ、拟杆菌门 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ（图 ４）。 山合欢和银合欢根系内细菌的优势菌门为

变形菌门，其相对丰度大约占 ５０％。 随着培养时间的增加，山合欢和银合欢变形菌门的相对丰度均发生了显

著降低，髌骨细菌门的相对丰度逐渐增加，培养 ８０ ｄ 后山合欢的髌骨细菌门显著高于银合欢，但山合欢的放

线菌门显著低于银合欢。 在整个培养期间，山合欢的厚壁菌门始终高于银合欢，而拟杆菌门显著低于银合欢

（表 ３； 图 ４）。 此外，在山合欢和银合欢的根系细菌群落中还被检测到 Ｄｅｐｅｎｄｅｎｔｉａｅ、绿弯菌门 Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ、衣
原体门 Ｃｈｌａｍｙｄｉａｅ、酸杆菌门 Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ、蓝细菌 Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ 等细菌，但其占比较低，相对丰度只有 ５％
左右。

表 ３　 对根系内细菌群落组成和 α多样性的双因素方差分析结果

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｔｈｅ ｔｗｏ⁃ｗａｙ ＡＮＯＶＡ ｐｒｅｓｅｎｔｅｄ ａｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ ｌｅｖｅｌ （ Ｐ） ｏｎ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ α ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｒｏｏｔ ｂａｃｔｅｒｉａｌ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ　

分类单元
Ｔａｘｏｎ

指标
Ｖａｌｕｅｓ

植物
Ｐｌａｎｔ

时间
Ｔｉｍｅ

植物×时间
Ｐｌａｎｔ×ｔｉｍｅ

细菌门 变形菌门 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ０．１８３ ０．０１８ ０．９２４
Ｂａｃｔｅｒｉａ ｐｈｙｌｕｍ 髌骨细菌门 Ｐａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ ０．０１６ ０．０１１ ０．０５４

放线菌门 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ ０．０２３ ０．０１５ ０．０１５
厚壁菌门 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ ０．００４ ０．２１２ ０．２０４
拟杆菌门 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ ＜０．００１ ０．１２３ ０．２４９
其它 Ｏｔｈｅｒｓ ０．７５８ ０．１５５ ０．９３１

细菌属 中慢生根瘤菌属 Ｍｅｓｏｒｈｉｚｏｂｉｕｍ ＜０．００１ ０．０１９ ０．０２０
Ｂａｃｔｅｒｉａ ｇｅｎｕｓ 慢生根瘤菌属 Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ ０．００４ ０．１６３ ０．１６７

Ｓａｃｃｈａｒｉｍｏｎａｄａｃｅａｅ ０．０１８ ０．０１９ ０．０４６
异样根瘤菌属 ＡＮＰ⁃Ｒｈｉｚｏｂｉｕｍ ０．３８１ ０．２２４ ０．４３７
链霉菌属 Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ ０．００１ ０．０１１ ０．０２７
Ｓａｃｃｈａｒｉｍｏｎａｄａｌｅｓ ０．２３４ ０．０２１ ０．８２８
鞘氨醇单胞菌属 Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ ０．３４３ ０．１１０ ０．２２５
类芽胞杆菌属 Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ０．００９ ０．２２２ ０．２３６
新鞘脂菌属 Ｎｏｖｏｓｐｈｉｎｇｏｂｉｕｍ ＜０．００１ ＜０．００１ ＜０．００１
柯克斯体属 Ａｑｕｉｃｅｌｌａ ０．００３ ０．２３５ ０．３９５
其它 Ｏｔｈｅｒｓ ０．２１４ ０．０１０ ０．１９３

α 多样性 Ｃｈａｏ１ 指数 Ｃｈａｏ１ ０．４４１ ０．１０３ ０．３８６
α ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ 覆盖度 Ｇｏｏｄｓ＿ｃｏｖｅｒａｇｅ ０．１２２ ０．２９９ ０．６４４

观测物种数 Ｏｂｓｅｒｖｅｄ＿ｓｐｅｃｉｅｓ ０．８１０ ０．０５３ ０．３７８
均匀度指数 Ｐｉｅｌｏｕ＿ｅ ０．８６１ ０．１９８ ０．３６５
香农指数 Ｓｈａｎｎｏｎ ０．９０７ ０．１５４ ０．３６１
辛普森指数 Ｓｉｍｐｓｏｎ ０．４４４ ０．１６３ ０．２４３

　 　 异样根瘤菌属 ＡＮＰ⁃Ｒｈｉｚｏｂｉｕｍ，Ａｌｌｏｒｈｉｚｏｂｉｕｍ⁃Ｎｅｏｒｈｉｚｏｂｉｕｍ⁃Ｐａｒａｒｈｉｚｏｂｉｕｍ⁃Ｒｈｉｚｏｂｉｕｍ

在鉴定出的前 １０ 细菌属水平上，主要有中慢生根瘤菌 Ｍｅｓｏｒｈｉｚｏｂｉｕｍ、慢生根瘤菌 Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ、
Ｓａｃｃｈａｒｉｍｏｎａｄａｃｅａｅ、异根瘤菌属⁃新根瘤菌属⁃伴根瘤菌属⁃根瘤菌属 Ａｌｌｏｒｈｉｚｏｂｉｕｍ⁃Ｎｅｏｒｈｉｚｏｂｉｕｍ⁃Ｐａｒａｒｈｉｚｏｂｉｕｍ⁃
Ｒｈｉｚｏｂｉｕｍ、 链 霉 菌 属 Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ、 Ｓａｃｃｈａｒｉｍｏｎａｄａｌｅｓ、 鞘 氨 醇 单 胞 菌 属 Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ、 类 芽 胞 杆 菌 属

Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ、新鞘脂菌属 Ｎｏｖｏｓｐｈｉｎｇｏｂｉｕｍ、柯克斯体属 Ａｑｕｉｃｅｌｌａ （图 ５）。 银合欢的中慢生根瘤菌属显著高于

山合欢，但其慢生根瘤菌属显著低于山合欢。 山合欢根系内链霉菌属的相对丰度显著低于银合欢，但类芽胞

杆菌属、 新 鞘 脂 菌 属、 柯 克 斯 体 属 的 相 对 丰 度 显 著 高 于 银 合 欢， 在 培 养 中 后 期， 山 合 欢 根 系 中

Ｓａｃｃｈａｒｉｍｏｎａｄａｃｅａｅ 的 相 对 丰 度 也 显 著 高 于 银 合 欢。 随 培 养 时 间 增 加， 山 合 欢 和 银 合 欢 根 系 中

Ｓａｃｃｈａｒｉｍｏｎａｄａｌｅｓ 均在逐渐增加。
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图 ４　 不同时间山合欢和银合欢的根系内细菌群落在门水平的相对丰度

Ｆｉｇ．４　 Ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ｐｈｙｌｕｍ ｉｎ ｒｏｏｔ ｏｆ Ａ． ｋａｌｋｏｒａ ａｎｄ Ｌ． ｌｅｕｃｏｃｅｐｈａｌａ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｍｅ
ＳＨ⁃３０，ＳＨ⁃５０，ＳＨ⁃８０ 分别为山合欢种植 ３０ ｄ、５０ ｄ 和 ８０ ｄ 的处理，ＹＨ⁃３０，ＹＨ⁃５０，ＹＨ⁃８０ 分别为银合欢种植 ３０ ｄ、５０ ｄ 和 ８０ ｄ 的处理

图 ５　 不同时间山合欢和银合欢根系内细菌群落在属水平的相对丰度

Ｆｉｇ．５　 Ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ｇｅｎｕｓ ｉｎ ｒｏｏｔ ｏｆ Ａ． ｋａｌｋｏｒａ ａｎｄ Ｌ． ｌｅｕｃｏｃｅｐｈａｌａ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｍｅ

２．２．２　 根系内细菌 α 多样性

分析结果表明（表 ３、４），植物、时间以及两者的交互作用对根系内细菌群落的 α 多样性指数均无显著的

影响，各处理条件下根系细菌的 α 多样性无显著性差异。

表 ４　 各处理条件下根系内细菌群落的 α多样性指数

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｔｈｅ ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｒｏｏｔ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｆｏｒ Ａ． ｋａｌｋｏｒａ ａｎｄ Ｌ． ｌｅｕｃｏｃｅｐｈａｌａ

指数
Ｖａｌｕｅｓ

３０ ｄ Ｄａｙ ３０ ５０ ｄ Ｄａｙ ５０ ８０ ｄ Ｄａｙ ８０

山合欢
Ａ． ｋａｌｋｏｒａ

银合欢
Ｌ． ｌｅｕｃｏｃｅｐｈａｌａ

山合欢
Ａ． ｋａｌｋｏｒａ

银合欢
Ｌ． ｌｅｕｃｏｃｅｐｈａｌａ

山合欢
Ａ． ｋａｌｋｏｒａ

银合欢
Ｌ． ｌｅｕｃｏｃｅｐｈａｌａ

Ｃｈａｏ１ 指数 Ｃｈａｏ１ ６７４．４７±４０．８５ａ ５４８．９０±７７．５８ａ ５５４．６６±２５．４２ａ ５８１．６４±７９．８１ａ ６８０．６４±５２．９６ａ ６７６．５１±１９．５２ａ
覆盖度 Ｇｏｏｄｓ＿ｃｏｖｅｒａｇｅ ０．９８±０．００ａ ０．９８±０．００ａ ０．９８±０．００ａ ０．９８±０．０１ａ ０．９７±０．００ａ ０．９８±０．００ａ
观测物种数 Ｏｂｓｅｒｖｅｄ＿ｓｐｅｃｉｅｓ ５３８．６０±３３．７ ａ ４７４．５７±９３．２５ａ ４０８．５３±１０．３７ａ ４４９．３０±２１．５１ａ ５１１．８０±３４．１１ａ ５６０．７７±２７．６４ａ
均匀度指数 Ｐｉｅｌｏｕ＿ｅ ０．６９±０．０４ａ ０．５４±０．１７ａ ０．５１±０．０９ａ ０．５３±０．１１ａ ０．６３±０．０６ａ ０．７１±０．０５ａ
香农指数 Ｓｈａｎｎｏｎ ６．２５±０．３８ａ ４．８８±１．６６ａ ４．４０±０．７７ａ ４．６８±０．９１ａ ５．６６±０．５４ａ ６．５３±０．４９ａ
辛普森指数 Ｓｉｍｐｓｏｎ ０．９３±０．０２ａ ０．６９±０．１９ａ ０．７３±０．１２ａ ０．７３±０．１１ａ ０．８７±０．０７ａ ０．９７±０．０３ａ
　 　 表中字母为同一时间山合欢和银合欢根系细菌群落 α 多样性指数的差异显著性检验结果，同一字母表示差异不显著
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２．２．３　 根系内细菌 β 多样性

使用 Ｂｒａｙ⁃Ｃｕｒｔｉｓ 距离算法对根系内细菌群落组成进行 ＮＭＤＳ 分析，ｓｔｒｅｓｓ ＝ ０．１２３＜０．２，有一定的解释意

义。 山合欢根系细菌群落位于第一轴的左侧，银合欢根系细菌群落位于第一轴右侧 （图 ６）。 Ａｎｏｓｉｍ 分析发

现，在培养 ３０ ｄ（Ｐ＝ ０．１１７）和 ５０ ｄ（Ｐ＝ ０．１１６）后，山合欢和银合欢的根系细菌群落尚未达到显著差异，但在培

养 ８０ ｄ 后，山合欢和银合欢的根系细菌群落具有显著差异（ｒ ＝ ０．７３０，Ｐ＝ ０．００３）。

图 ６　 不同处理下根系细菌的 ＮＭＤＳ 分析

Ｆｉｇ．６　 ＮＭＤＳ ｒｅｓｕｌｔｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｒｏｏｔ ｂａｃｔｅｒｉａ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

ＮＭＤＳ： 非度量多维排列 Ｎｏｎ⁃ｍｅｔｒｉｃ ｍｕｌｔｉｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ ｓｃａｌｉｎｇ

对培养 ８０ ｄ 后的山合欢和银合欢的根系细菌群落组成进行 ＬＥｆＳｅ 分析，在 ＬＤＡ 阈值为 ３ 的条件下，在

门、纲、目、科、属、种的水平上共有 １９１ 个生物标志物具有显著性差异；在 ＬＤＡ 阈值为 ４ 的条件下，共找到 ２９

个生物标志物在山合欢和银合欢根系中存在显著差异。 在 ２９ 个具有显著差异的生物标志物中，包括 ５ 个门、

４ 个纲、６ 个目、６ 个科、６ 个属、２ 个种。 其中，山合欢根系中富集了髌骨菌门和厚壁菌门，银合欢根系中富集

了拟杆菌门、绿弯菌门和放线菌门。 在属的水平上，属于变形菌门、α⁃变形菌纲、根瘤菌目下黄色杆菌科的

Ｐｓｅｕｄｏｌａｂｒｙｓ 属和根瘤菌科的中慢生根瘤菌属在银合欢根系中显著更高，属于放线菌门、放线菌纲、链霉菌目、

链霉菌科 下 的 链 霉 菌 属 在 银 合 欢 根 系 中 也 显 著 更 高； 厚 壁 菌 门 的 类 芽 胞 杆 菌 属、 髌 骨 菌 门 的

Ｓａｃｃｈａｒｉｍｏｎａｄａｃｅａｅ 属和变形菌门的柯克斯体属在山合欢根系中显著更高。 在种的水平下，中慢生根瘤菌属

下的多源中间根瘤菌 Ｍｅｓｏｒｈｉｚｏｂｉｕｍ＿ｐｌｕｒｉｆａｒｉｕｍ 和鞘氨醇单胞菌属下的 Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ＿ｓｅｄｉｍｉｎｉｃｏｌａ 在银合欢

根系中显著更多（图 ７）。

２．３　 根系内细菌功能预测

利用基于 ＫＥＧＧ 数据库的 ＰＩＣＲＵＳｔ 软件对不同处理下的根系细菌群落功能进行了预测。 在各处理条件

下共获得 ６ 个一级代谢通路（Ｌｅｖｅｌ １）。 相对丰度最高的是代谢 Ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ，在所有处理中约占 ８０％，其次是

遗传信息处理 Ｇｅｎｅｔｉｃ Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ Ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇ、细胞过程 Ｃｅｌｌｕｌａｒ Ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ 和环境信息处理 Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ
Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ Ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇ。 生物系统 Ｏｒｇａｎｉｓｍａｌ Ｓｙｓｔｅｍｓ 和人类疾病 Ｈｕｍａｎ Ｄｉｓｅａｓｅｓ 的相对丰度低于 １％（图 ８）。
此外，共获得 ３３ 条次级代谢通路（Ｌｅｖｅｌ ２），其中 １７ 条相对丰度大于 １％。 在培养 ３０ ｄ 和 ５０ ｄ 后，山合欢和银
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图 ７　 培养 ８０ ｄ 后山合欢和银合欢根系内细菌的差异性分析

Ｆｉｇ．７　 Ｔａｘｏｎ ｗｉｔｈ ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｆｏｒ ｒｏｏｔ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ Ａ． ｋａｌｋｏｒａ ａｎｄ Ｌ． ｌｅｕｃｏｃｅｐｈａｌａ ａｆｔｅｒ ８０ ｄａｙｓ

最内圈表示门水平的差异，依次往外的圈表示纲、目、科、属、种水平的差异

图 ８　 不同处理下根系内细菌功能基因 ＫＥＧＧ 一级功能丰度图

Ｆｉｇ．８　 Ｒｏｏｔ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ （ｈｉｅｒａｒｃｈｙ ｌｅｖｅｌ １）

合欢根系细菌的各个功能类型并没有显著差异（Ｐ＞０．０５），但在培养 ８０ ｄ 后，细胞生长和死亡 Ｃｅｌｌ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ
ｄｅａｔｈ、膜运输 Ｍｅｍｂｒａｎｅ ｔｒａｎｓｐｏｒｔ、碳水化合物代谢 Ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ、萜类和酮类化合物代谢 Ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ
ｏｆ ｔｅｒｐｅｎｏｉｄｓ ａｎｄ ｐｏｌｙｋｅｔｉｄｅｓ 在山合欢和银合欢根系中存在显著差异（图 ９）。
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图 ９　 培养 ８０ ｄ 后山合欢和银合欢根系内细菌的二级功能差异

Ｆｉｇ．９　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ ｏｆ ｒｏｏｔ ｂａｃｔｅｒｉａ ｂｅｔｗｅｅｎ Ａ． ｋａｌｋｏｒａ ａｎｄ Ｌ． ｌｅｕｃｏｃｅｐｈａｌａ ａｆｔｅｒ ８０ ｄａｙｓ

∗表示在 Ｐ＜０．０５ 的水平上差异显著，∗∗表示在 Ｐ＜０．０１ 的水平上差异显著

３　 讨论

３．１　 山合欢和银合欢的生长发育特征

　 　 外来入侵植物一般比本地植物具有更高的资源捕获效率、生长速率及表型可塑性等特性，其本身的生物

特性或内禀优势是外来种成功入侵的机制之一［４］。 本研究发现，银合欢的株高比山合欢显著更高，较大的株

高有利于银合欢捕获更多的光资源，增加植株水平的光合作用强度和生产力，占据更大的地上资源空间［２８］，
这表明银合欢可能通过快速生长来占据竞争优势。 同时，银合欢的枯叶生物量也显著高于山合欢。 枯叶量的

增加表明银合欢可能存在更为严重的养分限制，通过产生枯叶增加叶片养分的重吸收，这也是植物适应贫瘠

的一种养分策略［２９］。 研究表明，营养缺乏特别是缺磷会加速叶片衰老，严重的磷限制会增加叶片的死亡

率［３０—３１］。 通过养分分析发现，银合欢的叶片氮浓度和氮磷比在培养后期显著高于山合欢，银合欢的叶片也明

显比山合欢更绿。 银合欢较高的叶片氮磷比（３０）表现出银合欢较为严重的磷限制［３０］，从而可能通过落叶来

增加叶片磷的重吸收。 同时，培养后期银合欢的根瘤较山合欢显著更多、更重，结瘤更多可能有利于固定更多

的氮素，这可能也是培养后期银合欢氮浓度更高的原因。
３．２　 山合欢和银合欢根系内细菌群落结构

本研究发现，山合欢和银合欢根系内细菌的优势菌门均为变形菌门，两者没有显著差异。 前人研究表明，
变形菌门在不同处理的土壤中都是最为丰富的［３２］，表明不同生态系统和土壤类型的优势菌门基本相

同［３３—３４］。 根系微生物根据其受根系影响和调控的程度被分为根际微生物、根表微生物及根内微生物［１０］。 本

文对山合欢和银合欢根系内细菌的研究结果与前人对土壤细菌的研究结果一致，与其它植物的根系细菌，如
石斛［３５］、蒙古栎［１３］、油茶［３６］等也是一致的，表明根系细菌的优势菌门仍然是变形菌门。 然而，山合欢和银合

欢的根系内细菌组成在门水平和属水平上都存在显著差异。 其中，银合欢根内的拟杆菌门、绿弯菌门和放线

菌门显著高于山合欢。 同样，在入侵种黄顶菊（Ｆｌａｖｅｒｉａ ｂｉｄｅｎｔｉｓ） ［３７］ 和火炬树（Ｒｈｕｓ ｔｙｐｈｉｎａ） ［３８］ 入侵的土壤中

也观察到较高的放线菌门丰度。 放线菌门和拟杆菌门的细菌可以降解生物圈中复杂的有机物［３９—４０］，从而促

进植物的养分吸收，而绿弯菌门隶属于寡营养菌［４１］，能更好的适应贫瘠的环境。 因此，较高丰度的拟杆菌门、
绿弯菌门和放线菌门可能有利于银合欢适应干热河谷贫瘠的环境条件。 在属水平上，柯克斯体属 Ａｑｕｉｃｅｌｌａ 是
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一种致病特有菌属［４２］，银合欢根内的柯克斯体属显著低于山合欢，表明银合欢可能脱离了本地的一些致病

菌，从而利于其在入侵地的生长，符合外来入侵种的“天敌逃逸假说” ［９］。 然而，目前对山合欢和银合欢微生

物群落的研究还很有限，柯克斯体属是否会引起植物病害还值得进一步研究。
此外，山合欢和银合欢都是豆科植物，能够和根瘤菌 Ｍｅｓｏｒｈｉｚｏｂｉｕｍ、Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ 等共生形成根瘤。 研

究表明，干热的气候条件有利于豆科植物与根瘤菌的生存［４３—４５］，豆科植物生物固氮是干热河谷地区氮素的重

要来源之一［２１］。 本研究中，银合欢和山合欢根内都检测到较多的根瘤菌，这对缓解当地植物氮的限制具有重

要作用。 然而，银合欢的中慢生根瘤菌属显著高于山合欢，而慢生根瘤菌属显著低于山合欢（表 ３； 图 ５），说
明两者的优势根瘤菌不同。 唐国勇等通过固氮酶活性的研究发现，银合欢的固氮酶活性高于山合欢［２１］。 这

说明不同根瘤菌的固氮能力可能不同，这可能就会进一步导致叶片氮浓度具有差异，本研究中银合欢的根瘤

更多、氮浓度更高说明银合欢的根瘤菌可能具有更高的固氮结瘤效率。 本研究中，山合欢和银合欢生长于同

样的土壤条件下，但培养后两者的根内细菌组成存在显著差异，说明根系对土壤细菌群落的招募具有选择

性［１３］。 植物物种或者基因型对根际微生物的影响可能主要与根际分泌物［４６］ 和免疫系统［４７］ 有关。 Ｈｕ 等发

现单个分泌物（ｂｅｎｚｏｘａｚｉｎｏｉｄ）就可以改变根际微生物群落结构［４８］。 因此，后期还可针对山合欢和银合欢的根

系分泌物开展进一步的研究。
尽管山合欢和银合欢的根系内细菌的物种组成存在较大差异，但两者的 α 多样性无显著差异。 其它研

究也发现，不同条件下根系内生菌群落结构存在明显差异，但 α 多样性显示出无统计学意义的差异［３５］。 刘利

玲等针对叶际微生物群落的研究也发现，青杨雌雄株都有各自特有的菌群，但雌雄株叶际微生物群落 α 多样

性指数无显著性差异［４９］。 Ｃｕｓｔｅｒ 和 ｖａｎ Ｄｉｅｐｅ 通过整合分析 Ｍｅｔａ⁃Ａｎａｌｙｓｉｓ 发现［３］，植物入侵对土壤微生物 α
多样性的影响是有限的，入侵后土壤微生物 α 多样性基本保持不变。 我们针对根系内细菌的研究结果与此

是一致的，这说明细菌群落组成更容易受外界条件的影响，而 α 多样性具有较强的稳定性。
３．３　 山合欢和银合欢根系内细菌群落代谢功能

采用 ＰＩＣＲＵＳｔ 软件对根系内细菌进行功能预测发现，相对丰度最高的是代谢，其次为遗传信息处理、细
胞过程和环境信息处理，生物系统和人类疾病的相对丰度较低，与其它研究一致［１３，３６］。 代谢功能占比最大，
说明根内细菌参与了山合欢和银合欢的新陈代谢，在山合欢和银合欢生长过程中起着极其重要的作用。 另

外，研究发现，在培养 ８０ ｄ 后，细胞生长和死亡、萜类和酮类化合物代谢在山合欢根内的相对丰度显著高于银

合欢，而膜运输、碳水化合物代谢在银合欢根内的相对丰度显著更高。 其中，碳水化合物代谢调控着生物体内

碳水化合物的代谢形成、分解和互相转化，有益于植物的氮、磷循环［５０］，这可能也是造成山合欢和银合欢养分

差异的原因之一。 膜运输过程在植物的许多生理活动中都是必不可少的，包括细胞代谢、渗透调节、矿物质营

养、溶质贮存、细胞生长等［５１］，这可能有利于银合欢的快速生长。 通过萜类和多酮类代谢可产生萜类和多酮

类次生代谢物，许多多酮类化合物具有抗细菌、抗真菌、杀虫等活性，许多萜类化合物也与植物的抗病性、抗逆

性有关［５２］。 因此，虽然山合欢根系内致病菌柯克斯体属的相对丰度更高，但山合欢在抗细菌、抗病性等方面

的代谢功能更强，从而避免致病菌可能带来的伤害。 本研究结果表明，植物根内微生物可能通过影响植物养

分吸收与植物抗性等，可影响植物的生长发育。

４　 结论

本研究通过对室内条件下山合欢和银合欢生长发育特征及其根系内细菌群落结构的分析发现，山合欢和

银合欢在生长发育特征、根系内细菌群落组成及其代谢功能方面都具有显著差异。 山合欢和银合欢根系细菌

的差异可能与两种植物的根系分泌物有关，后期有望对两种植物的根系分泌物继续研究；并且，山合欢和银合

欢存在的这种差异性可能会影响两种植物对干热河谷区干旱、贫瘠环境的适应性，因此，本研究有助于揭示豆

科植物适应与入侵的微生物机理，对指导干热河谷的植被恢复也具有一定的指导意义。 然而，本研究结果主

要是基于室内培养条件得出的，与实际干热河谷条件可能存在一定的差异，原位条件下山合欢和银合欢的生
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长发育特征及其根系内细菌群落特征有待深入研究。
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