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濒危植物资源冷杉根际细菌群落特征及其
重要土壤影响因子分析

吴佳昊１ꎬ２ꎬ 王玉凤２ꎬ 胡兴华２ꎬ①ꎬ 邓　 涛２ꎬ 叶家桐２
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摘要: 为揭示濒危植物资源冷杉(Ａｂｉｅｓ ｚｉｙｕａｎｅｎｓｉｓ Ｌ. Ｋ. Ｆｕ ｅｔ Ｓ. Ｌ. Ｍｏ)的根际细菌群落特征ꎬ运用高通量测序技术

探讨广西银竹老山资源冷杉国家级自然保护区中神宝塘、三角湖塘和文溪村种群的资源冷杉根际细菌群落的组成

和多样性ꎬ并结合土壤理化指标分析资源冷杉根际细菌的重要土壤影响因子ꎮ 结果显示:从 ３ 个种群土壤样品中

共获得 ２６ ０５３个细菌分类操作单元(ＯＴＵ)ꎬ隶属于 １ ５９２属ꎻ３个种群共有 ＯＴＵ数为 ４ ７４６ꎬ共有属数为 ６５６ꎮ 资源

冷杉 根 际 细 菌 群 落 的 优 势 菌 门 为 酸 杆 菌 门 ( Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ )、 变 形 菌 门 ( Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ) 和 放 线 菌 门

(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ)ꎬ优势菌属为 ｎｏｒａｎｋ＿Ｓｕｂｇｒｏｕｐ＿２、ｎｏｒａｎｋ＿Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａｌｅｓ 和 ｎｏｒａｎｋ＿Ｘａｎｔｈｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅꎮ 多样性分

析结果显示:不同种群间根际细菌群落存在明显差异ꎬ文溪村种群与另 ２ 个种群明显分离ꎮ 文溪村种群资源冷杉

根际土壤的 ｐＨ值、总氮含量、有机碳含量、有效磷含量和有效钾含量显著(Ｐ<０.０５)高于神宝塘和三角湖塘种群ꎬ
而速效氮含量和铵态氮含量则显著低于另 ２个种群ꎮ 冗余分析结果显示:资源冷杉根际土壤的铵态氮含量、有机

碳含量和有效磷含量是影响其根际细菌群落结构的重要土壤因子ꎮ 相关性分析结果显示:资源冷杉根际土壤的

ｐＨ值、总氮含量、速效氮含量、铵态氮含量、硝态氮含量、有机碳含量和有效磷含量对部分根际细菌门的相对丰度

影响显著或极显著(Ｐ<０.０１)ꎮ 综合分析结果表明:不同资源冷杉种群具有独特的根际细菌群落ꎻ文溪村种群资源

冷杉的生长可能受到根际土壤氮素形态不平衡的影响ꎬ因此ꎬ在未来的保护和管理中可适当施用铵态氮肥以改善

资源冷杉的生长条件ꎮ
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ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｍａｙ ｂｅ ａｆｆｅｃｔｅｄ ｂｙ ｔｈｅ ｉｍｂａｌａｎｃｅ ｏｆ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｆｏｒｍｓ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌꎬ ｔｈｅｒｅｆｏｒｅꎬ ａｍｍｏｎｉｕｍ
ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ ｃａｎ ｂｅ ａｐｐｒｏｐｒｉａｔｅｌｙ ａｐｐｌｉｅｄ ｔｏ ｉｍｐｒｏｖｅ ｔｈｅ ｇｒｏｗｔｈ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ ｏｆ Ａ. ｚｉｙｕａｎｅｎｓｉｓ ｉｎ ｆｕｔｕｒｅ
ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ａｎｄ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ.

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ａｂｉｅｓ ｚｉｙｕａｎｅｎｓｉｓ Ｌ. Ｋ. Ｆｕ ｅｔ Ｓ. Ｌ. Ｍｏꎻ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｂａｃｔｅｒｉｕｍꎻ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ
ｐｒｏｐｅｒｔｙ　

　 　 资源冷杉(Ａｂｉｅｓ ｚｉｙｕａｎｅｎｓｉｓ Ｌ. Ｋ. Ｆｕ ｅｔ Ｓ. Ｌ. Ｍｏ)
系松科(Ｐｉｎａｃｅａｅ)冷杉属(Ａｂｉｅｓ Ｍｉｌｌ.)常绿乔木ꎬ国
家一级重点保护野生植物ꎬ是中国特有的古老孑遗植

物ꎮ １９７７年ꎬ资源冷杉首次在广西资源县的银竹老

山被发现ꎬ之后的调查表明该植物仅在广西、湖南、江
西少数高大山脉的上部山体有零星的残存种群分

布[１]ꎮ 受全球气候变化、人类活动和生境变化影响ꎬ
资源冷杉野生种群已呈现明显的衰退趋势ꎬ主要表现

为植株数量大幅减少、种群分布面积严重萎缩[２－３]ꎮ
在银竹老山ꎬ绝大多数资源冷杉成年植株在有性生殖

上存在 ３~７ ａ的间隔期ꎬ且大孢子叶球与小孢子叶球

在数量上严重失衡ꎬ通常是小孢子叶球发育数量严重

少于大孢子叶球ꎬ以致有性繁殖出现严重的花粉源限

制(数据未发表)ꎮ 此外ꎬ资源冷杉幼苗生长缓慢ꎬ死
亡率高ꎬ导致种群幼苗建立十分困难ꎮ 银竹老山地区

资源冷杉存在的上述问题ꎬ十分不利于该种群的更新

与延续ꎬ因此ꎬ亟需探明影响资源冷杉生长与发育的

具体原因ꎮ
土壤微生物是土壤生态系统中最活跃的部分ꎬ与

植物发育密切相关ꎮ 土壤微生物参与各种生化反应ꎬ
对土壤养分循环至关重要ꎻ还可通过促进植物营养、
土壤结构和肥力来影响地上生态系统[４]ꎮ 因此ꎬ土

壤微生物的组成及多样性是衡量土壤功能的重要生

物学指标[５]ꎮ 根际微生物存在于植物根系土壤微生

态系统中ꎬ对植物作用显著ꎬ在数量和功能上均优于

非根际微生物[６－７]ꎮ 越来越多的研究证明根际微生

物在植物生长发育过程中发挥着重要作用[８－９]ꎮ 植

物可以通过调节根系分泌物来招募有益微生物以抵

抗病原体、保水和合成促进生长的激素[１０]ꎻＬｕ 等[１１]

报道根际微生物可将色氨酸转化为吲哚乙酸(ＩＡＡ)ꎬ
进而 影 响 拟 南 芥 〔 Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ ( Ｌｉｎｎ.)
Ｈｅｙｎｈ.〕的开花时间ꎮ 此外ꎬ有研究证明厚壁菌门

(Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ)的芽孢杆菌属(Ｂａｃｉｌｌｕｓ Ｃｏｈｎ)微生物能

参与生物固氮、溶解磷酸盐和铁载体形成等ꎬ对植物

生长有促进作用[１２]ꎮ
广西银竹老山资源冷杉国家级自然保护区(以

下简称银竹老山保护区)的资源冷杉种群中ꎬ以成年

植株为主ꎬ幼树罕见ꎬ呈现倒三角形的年龄结构ꎬ表现

出明显的种群衰退趋势ꎮ 这是由于资源冷杉幼苗在

建立过程中成活率非常低ꎬ而幼苗存活率低可能与土

壤养分条件或土壤中微生物(尤其是细菌)的作用有

关[１３－１４]ꎮ 鉴于此ꎬ本研究采用高通量测序技术对银

竹老山保护区 ３ 个资源冷杉种群的根际细菌进行比

较ꎬ并结合土壤理化性质ꎬ探讨根际细菌群落结构与

５３
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土壤因子间的关系ꎬ深入研究根际细菌的多样性、群
落结构及其影响因子ꎬ以期揭示资源冷杉根际细菌群

落特征ꎬ为进一步提升资源冷杉的保护效果提供理论

基础ꎮ

１　 研究区概况和研究方法

１.１　 研究区概况

以广西资源县银竹老山保护区内神宝塘、三角湖

塘和文溪村分布的 ３ 个资源冷杉主要种群为研究对

象ꎮ 银竹老山保护区(东经 １１０°３２′４２″ ~ １１０°３５′０６″、
北纬 ２６°１５′０５″~２６°１９′１５″)位于资源县北部ꎬ是资源

冷杉的发现地和模式标本产地ꎬ地处亚热带季风气候

区内ꎬ年平均气温 １３.１ ℃ꎬ最低气温－１１.９ ℃ꎬ最高气

温 ３４.０ ℃ꎬ年降水量 ２ ０６５ ｍｍꎬ年平均空气相对湿度

８５％[１５]ꎮ 其中ꎬ神宝塘种群位于海拔 １ ７５４ ~１ ８２２ ｍ
之间ꎬ植株胸径为 ５ ~ ３７ ｃｍꎬ主要 生 境 为 箭 竹

( Ｆａｒｇｅｓｉａ ｓｐａｔｈａｃｅａ Ｆｒａｎｃｈ.)、 半 齿 柃 ( Ｅｕｒｙａ
ｓｅｍｉｓｅｒｒｕｌａｔａ Ｈｕｎｇ Ｔ. Ｃｈａｎｇ)和青冈(Ｑｕｅｒｃｕｓ ｇｌａｕｃａ
Ｔｈｕｎｂ.)组成的密林地ꎻ三角湖塘种群位于海拔

１ ７３１~１ ９４０ ｍ之间ꎬ植株胸径为 ３~２６ ｃｍꎬ主要生境

为箭竹、鹿角杜鹃(Ｒｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎ ｌａｔｏｕｃｈｅａｅ Ｆｒａｎｃｈ.)
和木荷(Ｓｃｈｉｍａ ｓｕｐｅｒｂａ Ｇａｒｄｎｅｒ ｅｔ Ｃｈａｍｐ.)组成的密

林地ꎻ文溪村种群仅有 ５ 株资源冷杉ꎬ且海拔相对较

低ꎬ为 １ ２４４~１ ２４９ ｍꎬ植株胸径为 ３ ~ ３０ ｃｍꎬ主要生

境为 箭 竹、格 药 柃 ( Ｅｕｒｙａ ｍｕｒｉｃａｔａ Ｄｕｎｎ )、厚 朴

〔Ｈｏｕｐｏｅａ ｏｆｆｉｃｉｎａｌｉｓ (Ｒｅｈｄ. ｅｔ Ｅ. Ｈ. Ｗｉｌｓ.) Ｎ. Ｈ. Ｘｉａ
ｅｔ Ｃ. Ｙ. Ｗｕ〕组成的疏林地ꎮ
１.２　 研究方法

１.２.１　 根际土壤采集　 于 ２０２３ 年 ７ 月ꎬ在神宝塘和

三角湖塘种群各随机选取 １５ 株涵盖老树(胸径大于

２０ ｃｍ)、中树 (胸径 １０ ~ ２０ ｃｍ)、幼树 (胸径小于

１０ ｃｍ)的健康资源冷杉植株ꎬ文溪村种群选择仅有

的 ５株资源冷杉植株ꎮ 在每株资源冷杉的东、南、西、
北 ４个方向采用抖根法采集根际土壤ꎬ即沿着主根找

到细根(直径小于或等于 ２ ｍｍ)后轻轻抖落细根表

面的土壤ꎬ并用无菌刷轻轻地刷下黏附在根须上的土

壤ꎬ装入无菌自封袋ꎬ将每株收集的 ４ 份土壤混合为

１个样品ꎬ并记录取样时间、地点和编号后迅速放入

冰盒中保存ꎮ 将每个样品分成 ２份ꎬ分别用于根际细

菌分析和土壤理化性质测定ꎮ 用于根际细菌分析的

土壤样品过 ２ ｍｍ 细筛后进行 ＤＮＡ 提取、文库构建

和高通量测序ꎮ
１.２.２　 根际土壤细菌测序分析　 将土壤样品交由生

工生物工程(上海)股份有限公司进行 ＤＮＡ 提取、文
库构建和高通量测序ꎮ 使用 Ｅ. Ｚ. Ｎ. ＡＴＭ Ｍａｇ －Ｂｉｎｄ
Ｓｏｉｌ ＤＮＡ Ｋｉｔ(美国 ＯＭＥＧＡ 公司)对土壤样品进行

ＤＮＡ提取ꎬ通过质量体积分数 ２％琼脂糖凝胶电泳检

测 ＤＮＡ 完整性ꎬ使用 Ｑｕｂｉｔ ３. ０ 荧光定量仪 (美国

Ｔｈｅｒｍｏ Ｆｉｓｈｅｒ 公司) 进行 ＤＮＡ 浓度测定ꎮ 使用

Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｍｉｓｅｑ－ＰＥ ３００高通量测序平台〔生工生物工

程(上海) 股份有限公司〕 进行聚合酶链式反应

(ＰＣＲ)ꎬ资源冷杉根际细菌的扩增片段为 １６Ｓ ｒＲＮＡ
的 Ｖ３~Ｖ４可变区ꎬ引物为 ３４１Ｆ(５′－ＣＣＴＡＣＧＧＧＮＧＧ
ＣＷＧＣＡＧ－３′)和 ８０５Ｒ(５′－ＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＡＴＣＴＡ
ＡＴＣＣ－３′)ꎮ ＰＣＲ 反应体系总体积 ３０ μＬꎬ包含 ２ ×
Ｈｉｅｆｆ® Ｒｏｂｕｓｔ ＰＣＲ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ １５ μＬꎬ３４１Ｆ和 ８０５Ｒ各

１ μＬꎬＤＮＡ模板 １０~２０ ｎｇꎬ无菌水补足体积ꎮ ＰＣＲ反

应条件如下:９５ ℃预变性 ３ ｍｉｎꎻ９４ ℃变性２０ ｓ、２０ ℃
退火 ２０ ｓ、７２ ℃延伸 ３０ ｓꎬ５个循环ꎻ７２ ℃延伸 ５ ｍｉｎꎻ
１０ ℃保存ꎮ 将 ＰＣＲ产物分离纯化后进行 ＤＮＡ 文库

构建并完成高通量测序ꎮ
１.２.３　 土壤理化性质测定　 土壤理化性质测定参考

«中华人民共和国国家环境保护标准»和«中华人民

共和国林业行业标准»中的方法ꎮ 其中ꎬｐＨ 值采用

ＨＪ ９６２—２０１８ 中 的 电 位 法 测 定ꎬ总 氮 含 量 采 用

ＨＪ ９６２—２０１８中的凯氏定氮法测定ꎬ速效氮含量采

用 ＨＪ ９６２—２０１８中的碱解扩散法测定ꎬ铵态氮含量

采用 ＨＪ ９６２—２０１８ 中的靛酚蓝比色法测定ꎬ硝态氮

含量采用 ＨＪ ９６２—２０１８ 中的酚二磺酸比色法测定ꎬ
有机碳含量采用 ＬＹ / Ｔ １２３７—１９９９ 中的重铬酸钾氧

化－外加热法测定ꎬ总磷含量采用 ＬＹ / Ｔ １２３２—２０１５
中的 氢 氧 化 钠 熔 融 法 测 定ꎬ有 效 磷 含 量 采 用

ＬＹ / Ｔ １２３２—２０１５中的盐酸－硫酸浸提法测定ꎬ总钾含

量采用 ＬＹ / Ｔ １２３４—２０１５中的碱熔－火焰光度法测定ꎬ
有效钾含量采用 ＬＹ / Ｔ １２３４—２０１５ 中的乙酸铵浸提－
火焰光度法测定ꎬ土壤含水量采用 ＨＪ ６１３—２０１１中的

重量法测定ꎮ 每个指标重复测定 ３次ꎬ结果取平均值ꎮ
１.３　 数据处理与分析

使用 Ｃｕｔａｄａｐｔ软件对测序数据进行预处理ꎬ去除

引物接头后ꎬ用 ＰＥＡＲ 软件将成对的测序片段

(ｒｅａｄｓ)根据重叠关系合并成单条序列ꎻ然后ꎬ按照

ｂａｒｃｏｄｅ标签序列识别并区分样品得到各样本数据ꎬ
并校正序列的方向ꎻ使用 ＰＲＩＮＳＥＱ 软件对数据进行

６３
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质控ꎬ去除尾部质量较低的碱基ꎬ并根据设定的窗口

(１０ ｂｐ)对低质量区域进行截断ꎻ过滤掉含有未确定

碱基(Ｎ)和过短的 ｒｅａｄｓꎬ并对低复杂度的序列进行

过滤ꎻ将所有样本去冗余序列后合并ꎬ去除没有重复

的单序列ꎬ使用 Ｕｓｅａｒｃｈ软件按照 ９７％相似性对非重

复序列进行分类操作单元(ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔꎬ
ＯＴＵ)聚类ꎬ在聚类过程中去除嵌合体ꎬ得到 ＯＴＵ 代

表序列ꎻ最后ꎬ将所有优化序列比对至 ＯＴＵ 代表序

列ꎬ选出与代表序列相似性在 ９７％以上的序列ꎬ生成

ＯＴＵ表格ꎮ
利用 ＥＸＣＥＬ ２０１０和 Ｒ ３.６.０软件进行数据处理

及制图ꎬ利用 Ｑｉｉｍｅ软件计算相对丰度ꎮ 利用 Ｍｏｔｈｕｒ
１.４３.０ 软件计算 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、Ｃｈａｏ 指数、ＡＣＥ 指数

和 Ｓｉｍｐｓｏｎ指数等 α 多样性指数ꎬ利用 Ｒ ３.６.０ 软件

的 ｖｅｎｇａｎ包绘制基于 Ｂｒａｙ￣Ｃｕｒｔｉｓ 距离的非度量多维

尺度(ｎｏｎｍｅｔｒｉｃ ｍｕｌｔｉｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ ｓｃａｌｉｎｇꎬＮＭＤＳ) β 多

样性的可视化图形ꎬ并采用 Ａｄｏｎｉｓ 函数进行基于差

异性的多元方差分析ꎬ基于 ＯＴＵ 水平ꎬ采用冗余分析

(ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓꎬＲＤＡ)法分析土壤理化性质对

资源冷杉根际土壤细菌群落结构的影响ꎮ 利用 ＳＰＳＳ
１９.０软件对不同种群细菌组成进行单因素方差分析

(ｏｎｅ￣ｗａｙ ＡＮＯＶＡ)和多重比较(最小显著差数法)ꎬ
并采用 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关系数法检验资源冷杉根际土壤

理化性质与细菌门(相对丰度前 １０)相对丰度的相

关性ꎮ

２　 结果和分析

２.１　 资源冷杉根际细菌组成分析

２.１.１　 测序结果分析　 从 ３５个土壤样品中共获得细

菌的有效序列数为 ２ ２０４ ７８９(平均每个样品有效序

列数为 ６２ ９９４)ꎬ神宝塘、三角湖塘和文溪村种群的平

均有效序列数分别为 ５８ ７５６、５３ ４７４、１０４ ２６４ꎮ 文溪

村种群的平均有效序列数显著(Ｐ<０.０５)多于神宝塘

和三角湖塘种群ꎮ 各种群样品文库覆盖率均在 ９９％
以上ꎬ表明供试 ３５ 个土壤样品能够涵盖土壤中的大

部分细菌ꎬ真实反映资源冷杉根际土壤中的细菌群落

信息ꎮ
２.１.２　 ＯＴＵ数量分析 　 结果(图 １)显示:通过质控

并依据 ９７％序列相似性水平ꎬ从 ３个资源冷杉种群根

际土壤中共获得 ２６ ０５３ 个细菌 ＯＴＵꎬ隶属于 ６７ 门

１９４纲 ４５９目 ７８１ 科 １ ５９２ 属ꎮ 神宝塘、三角湖塘和

文溪村种群的 ＯＴＵ 数分别为 １４ ３０４、 １４ ８６０ 和

１２ ７３８ꎬ其中ꎬ３ 个种群特有 ＯＴＵ 数分别为 ４ ０７４、
４ ５５６和６ ３２０ꎬ分别占总 ＯＴＵ 数的 １５.６４％、１７.４９％和

２４.２７％ꎮ ３个种群共有 ＯＴＵ 数为 ４ ７４６ꎬ占总 ＯＴＵ 数

的 １８.２１％ꎮ
２.１.３　 属数量分析　 结果(图 ２)显示:神宝塘、三角

湖塘和文溪村种群资源冷杉根际细菌属数量分别为

１ ４１０、１ ４１７和 ７３８ꎮ ３ 个种群共有属数量为 ６５６ꎬ占
　 　 　

括号中百分数为占总 ＯＴＵ数的比例 Ｔｈｅ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｓ ｉｎ ｐａｒｅｎｔｈｅｓｅｓ ａｒｅ
ｔｈｅ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎｓ ｏｆ ｔｈｅ ｔｏｔａｌ ＯＴＵ ｎｕｍｂｅｒ.

图 １　 不同种群资源冷杉根际细菌 ＯＴＵ 数量分析
Ｆｉｇ. １　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ＯＴＵ ｎｕｍｂｅｒｓ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ｏｆ Ａｂｉｅｓ
ｚｉｙｕａｎｅｎｓｉｓ Ｌ. Ｋ. Ｆｕ ｅｔ Ｓ. Ｌ. Ｍｏ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

括号中百分数为占总属数的比例 Ｔｈｅ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｓ ｉｎ ｐａｒｅｎｔｈｅｓｅｓ ａｒｅ ｔｈｅ
ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎｓ ｏｆ ｔｈｅ ｔｏｔａｌ ｇｅｎｕｓ ｎｕｍｂｅｒ.

图 ２　 不同种群资源冷杉根际细菌属数量分析
Ｆｉｇ. ２　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｇｅｎｅｒａ ｎｕｍｂｅｒｓ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ｏｆ Ａｂｉｅｓ
ｚｉｙｕａｎｅｎｓｉｓ Ｌ. Ｋ. Ｆｕ ｅｔ Ｓ. Ｌ. Ｍｏ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

７３



植 物 资 源 与 环 境 学 报 第 ３３卷　

总属数的 ４１.２１％ꎬ其中ꎬ神宝塘种群特有属数量为

１１７ꎬ占总属数的 ７.３５％ꎻ三角湖塘种群特有属数量为

１１６ꎬ占总属数的 ７.２９％ꎻ文溪村种群特有属数量最少

(４２)ꎬ占总属数的 ２.６４％ꎮ
２.１.４　 相对丰度分析　 资源冷杉根际细菌门和属的

相对丰度见图 ３ꎮ

: 神宝塘 Ｓｈｅｎｂａｏｔａｎｇꎻ : 三角湖塘 Ｓａｎｊｉａｏｈｕｔａｎｇꎻ : 文溪村Ｗｅｎｘｉｃｕｎ. 同组柱子上的不同小写字母表示同一菌门(属)在不同种群间差异显著
(Ｐ<０.０５) Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅｓ ａｂｏｖｅ ｃｏｌｕｍｎｓ ｏｆ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｇｒｏｕｐ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ (Ｐ<０.０５) ｂｅｔｗｅｅｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｔｈｅ ｓａｍｅ
ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｐｈｙｌｕｍ (ｇｅｎｕｓ) .

图 ３　 不同种群资源冷杉根际细菌门(Ａ)和属(Ｂ)水平的相对丰度分析
Ｆｉｇ. ３　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ (Ａ) ａｎｄ ｇｅｎｕｓ (Ｂ) ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ｏｆ Ａｂｉｅｓ ｚｉｙｕａｎｅｎｓｉｓ

Ｌ. Ｋ. Ｆｕ ｅｔ Ｓ. Ｌ. Ｍｏ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

８３
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　 　 在门水平(图 ３－Ａ)上ꎬ资源冷杉根际细菌的优

势菌 门 ( 相 对 丰 度 排 名 前 ３ ) 为 酸 杆 菌 门

(Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ)(相对丰度３０.０６％ ~ ３４.６０％)、变形

菌门(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)(相对丰度３２.４５％ ~ ３２.９７％)和
放线 菌 门 ( Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ ) (相 对 丰 度 ６.１９％ ~
９.９４％)ꎻ主要菌门(相对丰度大于 １％)为浮霉菌门

(Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｏｔａ)(相对丰度５.２４％ ~６.７２％)、疣微菌

门(Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ)(相对丰度 ５.１６％ ~５.４０％)、绿
弯菌门(Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ)(相对丰度３.０９％~５.２１％)、拟杆

菌门 ( Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ ) (相对丰度 １. ４５％ ~ ２. ０４％)、
ＷＰＳ－ ２ (相 对 丰 度 １. ４０％ ~ ２.２３％ )、黏 球 菌 门

(Ｍｙｘｏｃｏｃｃｏｔａ)(相对丰度 １.２７％~１.６６％)ꎮ
在属水平(图 ３ Ｂ)上ꎬ资源冷杉根际细菌的优

势菌属(相对丰度排名前 ３)为 ｎｏｒａｎｋ＿Ｓｕｂｇｒｏｕｐ＿２(相
对丰度 ８.６９％ ~ １８.３１％)、ｎｏｒａｎｋ＿Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａｌｅｓ(相
对丰度 ４.２１％ ~ ８.３０％)和 ｎｏｒａｎｋ＿Ｘａｎｔｈｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ
(相对丰度 ４.５９％ ~ ６.３５％)ꎻ主要菌属(相对丰度大

于 １％) 为 ｎｏｒａｎｋ ＿ Ｅｌｓｔｅｒａｌｅｓ (相 对 丰 度 ３.６６％ ~
６.４９％)、 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ ＿ Ｓｏｌｉｂａｃｔｅｒ (相对丰度 ３.１２％ ~
５.３２％)、嗜酸杆菌属(Ａｃｉｄｉｂａｃｔｅｒ)(相对丰度２.４５％ ~
５.１１％)、 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿ Ｘａｎｔｈｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ (相对丰度

２.６４％~３.８２％)、热酸菌属(Ａｃｉｄｏｔｈｅｒｍｕｓ)(相对丰度

２. ６５％ ~ ５.４０％)、 ｎｏｒａｎｋ ＿ Ｇｅｍｍａｔａｃｅａｅ (相对丰度

２.４６％~２.７２％)、玫瑰杆菌属(Ｒｏｓｅｉａｒｃｕｓ)(相对丰度

１.７０％~２.１７％)、苔藓杆菌属(Ｂｒｙｏｂａｃｔｅｒ)(相对丰度

１.５９％~ ２. ６９％)、Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ ＿Ｕｄａｅｏｂａｃｔｅｒ (相对丰度

１.３３％~２.２２％)、ｎｏｒａｎｋ＿ＷＰＳ－２(相对丰度 １.４１％ ~
２.２３％)ꎮ

由图 ３还可见:不同种群资源冷杉根际土壤细菌

相对丰度存在差异ꎮ 在门水平上ꎬ芽单胞菌门在神宝

塘种群的相对丰度显著低于文溪村种群ꎻ放线菌门在

文溪村种群的相对丰度显著高于三角湖塘种群ꎬ蓝菌

门和绿弯菌门在三角湖塘种群的相对丰度显著高于

文溪村种群ꎻＷＰＳ－２ 在文溪村种群的相对丰度显著

高于神宝塘种群和三角湖塘种群ꎮ 在属水平上ꎬ溶杆

菌属、ｎｏｒａｎｋ＿ＷＰＳ－２、ｎｏｒａｎｋ＿Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａｌｅｓ、酸杆菌

属和 ｎｏｒａｎｋ＿Ｍｉｃｒｏｐｅｐｓａｃｅａｅ 在文溪村种群的相对丰

度显著高于神宝塘和三角湖塘种群ꎬ而 ｎｏｒａｎｋ ＿
Ｅｌｓｔｅｒａｌｅｓ和 ｎｏｒａｎｋ＿Ｓｕｂｇｒｏｕｐ＿２则在文溪村种群的相

对 丰 度 显 著 低 于 另 外 ２ 个 种 群ꎻ ｎｏｒａｎｋ ＿
Ｘａｎｔｈｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ 在神宝塘种群的相对丰度显著高

于三角湖塘种群ꎮ

２.２　 资源冷杉根际细菌群落多样性分析

对资源冷杉根际细菌群落进行 α多样性分析ꎬ结
果(表 １)显示:３ 个种群资源冷杉根际细菌群落的

Ｓｈａｎｎｏｎ指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数差异不显著ꎬ文溪村种

群的 Ｃｈａｏ指数和 ＡＣＥ 指数显著高于神宝塘和三角

湖塘种群ꎮ
β多样性分析结果(图 ４)显示:文溪村种群资源

冷杉根际细菌群落与神宝塘和三角湖塘种群根际细

菌群落明显分离(应力值为 ０.１４４ ８ꎬＲ２ ＝ ０.１５６ ０ꎬＰ<
０.０５)ꎮ

表 １　 不同种群资源冷杉根际细菌群落的 α多样性分析１)

Ｔａｂｌｅ １　 α ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｏｆ
Ａｂｉｅｓ ｚｉｙｕａｎｅｎｓｉｓ Ｌ. Ｋ. Ｆｕ ｅｔ Ｓ. Ｌ. Ｍｏ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ１)

种群
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

Ｓｈａｎｎｏｎ指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

Ｃｈａｏ指数　
Ｃｈａｏ ｉｎｄｅｘ　

神宝塘 Ｓｈｅｎｂａｏｔａｎｇ ５.８８±０.４４ａ ３ ４９９.４３±１ ３６０.５５ｂ
三角湖塘 Ｓａｎｊｉａｏｈｕｔａｎｇ ６.０９±０.５３ａ ３ ４７６.６６±１ ４９６.８２ｂ
文溪村 Ｗｅｎｘｉｃｕｎ ６.２７±０.２１ａ ４ ７９６.１９±３７８.０８ａ

种群
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

ＡＣＥ指数
ＡＣＥ ｉｎｄｅｘ

Ｓｉｍｐｓｏｎ指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

神宝塘 Ｓｈｅｎｂａｏｔａｎｇ ３ ６３２.７２±１ ４０８.７９ｂ ０.０１１±０.００３ａ
三角湖塘 Ｓａｎｊｉａｏｈｕｔａｎｇ ３ ５７６.５７±１ ５２７.７２ｂ ０.００９±０.００４ａ
文溪村 Ｗｅｎｘｉｃｕｎ ４ ９７１.６７±３８０.５６ａ ０.００８±０.００１ａ

　 １)同列中不同小写字母表示在不同种群间差异显著 ( Ｐ < ０. ０５)
Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｃｏｌｕｍｎ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ (Ｐ<０.０５) ｂｅｔｗｅｅｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ.

: 神宝塘 Ｓｈｅｎｂａｏｔａｎｇꎻ : 三角湖塘 Ｓａｎｊｉａｏｈｕｔａｎｇꎻ : 文 溪 村
Ｗｅｎｘｉｃｕｎ. ＮＭＤＳ: 非度量多维尺度 Ｎｏｎｍｅｔｒｉｃ ｍｕｌｔｉｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ ｓｃａｌｉｎｇ.
椭圆为 ９５％置信区间 Ｔｈｅ ｅｌｌｉｐｓｅｓ ａｒｅ ９５％ ｃｏｎｆｉｄｅｎｃｅ ｉｎｔｅｒｖａｌｓ.

图 ４　 不同种群资源冷杉根际细菌群落的 β多样性分析
Ｆｉｇ. ４ 　 β ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｏｆ
Ａｂｉｅｓ ｚｉｙｕａｎｅｎｓｉｓ Ｌ. Ｋ. Ｆｕ ｅｔ Ｓ. Ｌ. Ｍｏ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

９３
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２.３　 不同种群资源冷杉根际土壤理化性质分析

结果(表 ２)显示:文溪村种群根际土壤的 ｐＨ
值、总氮含量、有机碳含量、有效磷含量和有效钾含量

显著(Ｐ<０.０５)高于神宝塘和三角湖塘种群ꎬ而速效

　 　 　

氮含量和铵态氮含量则显著低于另外 ２个种群ꎻ三角

湖塘种群根际土壤的总钾含量显著低于另外 ２ 个种

群ꎻ神宝塘种群根际土壤的总磷含量最低并显著低于

文溪村种群ꎮ

表 ２　 不同种群资源冷杉根际土壤理化性质(Ｘ±ＳＤ) １)

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ａｂｉｅｓ ｚｉｙｕａｎｅｎｓｉｓ Ｌ. Ｋ. Ｆｕ ｅｔ Ｓ. Ｌ. Ｍｏ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ (Ｘ±ＳＤ) １)

种群 Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｐＨ ＴＮ / (ｇ􀅰ｋｇ－１) ＡＮ / (ｍｇ􀅰ｋｇ－１) ＮＨ＋４ －Ｎ / (ｍｇ􀅰ｋｇ－１) ＮＯ－３ －Ｎ / (ｍｇ􀅰ｋｇ－１) ＯＣ / (ｇ􀅰ｋｇ－１)
神宝塘 Ｓｈｅｎｂａｏｔａｎｇ ４.３０±０.２０ｂ ５.５７±１.１０ｂ ２８５.６０±６６.６４ａ　 ３１.０７±１３.１４ａ ５.０１±６.２２ａ ７２.７１±１７.９１ｂ
三角湖塘 Ｓａｎｊｉａｏｈｕｔａｎｇ ４.３８±０.１８ｂ ５.３８±１.９１ｂ ２７９.８８±１１４.８４ａ ３０.９０±１２.６１ａ ８.７４±１１.３１ａ ６４.１５±１５.３４ｂ
文溪村 Ｗｅｎｘｉｃｕｎ ４.７７±０.１８ａ ８.３４±０.９０ａ １８９.２０±２９.２７ｂ ０.１５±０.００ｂ ６.８２±１.９３ａ １３３.４０±１７.７４ａ

种群 Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ＴＰ / (ｇ􀅰ｋｇ－１) ＡＰ / (ｍｇ􀅰ｋｇ－１) ＴＫ / (ｇ􀅰ｋｇ－１) ＡＫ / (ｍｇ􀅰ｋｇ－１) Ｗ / ％

神宝塘 Ｓｈｅｎｂａｏｔａｎｇ ０.４４±０.２９ｂ　 ３.４４±１.９９ｂ ２２.２７±４.１４ａ ９５.７３±１５.８８ｂ ４０.５４±９.５１ａｂ
三角湖塘 Ｓａｎｊｉａｏｈｕｔａｎｇ ０.７１±０.５７ａｂ ４.６６±６.１５ｂ １７.５５±３.９５ｂ ８０.８０±１９.９０ｂ ４８.８３±１５.９１ａ
文溪村 Ｗｅｎｘｉｃｕｎ １.０８±０.４０ａ １５.７４±２.６０ａ ２４.６４±２.０７ａ １６４.５８±５７.５６ａ ３２.６０±７.７０ｂ

　 １) ｐＨ: ｐＨ值 ｐＨ ｖａｌｕｅꎻ ＴＮ: 总氮含量 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｃｏｎｔｅｎｔꎻ ＡＮ: 速效氮含量 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｃｏｎｔｅｎｔꎻ ＮＨ＋４ －Ｎ: 铵态氮含量 Ａｍｍｏｎｉｕｍ ｎｉｔｒｏｇｅｎ
ｃｏｎｔｅｎｔꎻ ＮＯ－３ －Ｎ:硝态氮含量 Ｎｉｔｒａｔｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｃｏｎｔｅｎｔꎻ ＯＣ:有机碳含量 Ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ｃｏｎｔｅｎｔꎻ ＴＰ:总磷含量 Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ｃｏｎｔｅｎｔꎻ ＡＰ:有效
磷含量 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ｃｏｎｔｅｎｔꎻ ＴＫ: 总钾含量 Ｔｏｔａｌ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ ｃｏｎｔｅｎｔꎻ ＡＫ: 有效钾含量 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ ｃｏｎｔｅｎｔꎻ Ｗ: 含水量 Ｗａｔｅｒ
ｃｏｎｔｅｎｔ. 同列中不同小写字母表示在不同种群间差异显著(Ｐ<０.０５)Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｃｏｌｕｍｎ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ (Ｐ<
０.０５) ｂｅｔｗｅｅｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ.

２.４　 土壤理化性质对资源冷杉根际细菌群落的影响

２.４.１　 冗余分析(ＲＤＡ) 　 结果(图 ５ 和表 ３)显示:
前 ２轴共解释了根际土壤细菌群落变异的 ６９.１７％ꎬ
其中ꎬ第Ⅰ轴贡献率为 ５８.５８％ꎬ第Ⅱ轴贡献率为

１０.５９％ꎮ 文溪村种群与神宝塘和三角湖塘种群的土

壤样本明显分离ꎬ表明文溪村种群资源冷杉的根际细

菌群落结构与另外 ２个种群存在明显差异ꎮ 根据 Ｒ２

可判断各土壤理化指标对细菌群落的影响程度由大

到小依次为有效磷含量、有机碳含量、铵态氮含量、有
效钾含量、总氮含量、ｐＨ值、总磷含量、速效氮含量、硝
态氮含量、含水量、总钾含量ꎬ其中ꎬ铵态氮含量、有机

碳含量和有效磷含量与前 ２ 轴极显著相关(Ｒ２>０.４０ꎬ
Ｐ<０.０１)ꎬ表明这 ３ 个土壤理化指标是影响资源冷杉

根际细菌群落结构的重要因子ꎮ
２.４.２　 相关性分析　 土壤理化性质与细菌门相对丰

度的 Ｐｅａｒｓｏｎ相关性分析结果(图 ６)显示:拟杆菌门

相对丰度与硝态氮含量呈显著正相关ꎻＷＰＳ－２ 相对

丰度与有机碳含量和有效磷含量呈显著正相关ꎬ与总

氮含量呈极显著正相关ꎻ变形菌门相对丰度与速效氮

含量呈显著负相关ꎻ放线菌门相对丰度与速效氮含量

和铵态氮含量呈显著负相关ꎻ浮霉菌门相对丰度与

ｐＨ值呈显著正相关ꎻ酸杆菌门相对丰度与硝态氮含

量呈显著负相关ꎮ 以上结果表明不同细菌群落对土

壤中的营养成分有不同偏好ꎮ

: 神宝塘 Ｓｈｅｎｂａｏｔａｎｇꎻ : 三角湖塘 Ｓａｎｊｉａｏｈｕｔａｎｇꎻ : 文 溪 村
Ｗｅｎｘｉｃｕｎ. 括号中百分数为贡献率 Ｔｈｅ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｓ ｉｎ ｐａｒｅｎｔｈｅｓｅｓ ａｒｅ ｔｈｅ
ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｒａｔｅｓ.

ｐＨ: ｐＨ值 ｐＨ ｖａｌｕｅꎻ ＴＮ: 总氮含量 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｃｏｎｔｅｎｔꎻ ＡＮ: 速效氮
含量 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｃｏｎｔｅｎｔꎻ ＮＨ＋４ － Ｎ: 铵 态 氮 含 量 Ａｍｍｏｎｉｕｍ
ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｃｏｎｔｅｎｔꎻ ＮＯ－３ －Ｎ: 硝态氮含量 Ｎｉｔｒａｔｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｃｏｎｔｅｎｔꎻ ＯＣ: 有
机碳含量 Ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ｃｏｎｔｅｎｔꎻ ＴＰ: 总 磷 含 量 Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ
ｃｏｎｔｅｎｔꎻ ＡＰ: 有效磷含量 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ｃｏｎｔｅｎｔꎻ ＴＫ: 总钾含量
Ｔｏｔａｌ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ ｃｏｎｔｅｎｔꎻ ＡＫ: 有效钾含量 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ ｃｏｎｔｅｎｔꎻ
Ｗ: 含水量 Ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ.

图 ５　 不同种群资源冷杉根际细菌群落结构与根际土壤理化性质的冗
余分析(ＲＤＡ)
Ｆｉｇ. ５ 　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ( ＲＤＡ ) ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ
ｏｆ Ａｂｉｅｓ ｚｉｙｕａｎｅｎｓｉｓ Ｌ. Ｋ. Ｆｕ ｅｔ Ｓ. Ｌ. Ｍｏ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

０４
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表 ３　 根际土壤理化指标在冗余分析(ＲＤＡ)前 ２ 轴的负荷
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｌｏａｄｉｎｇｓ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｉｎｄｅｘｅｓ ｉｎ ｔｈｅ
ｆｉｒｓｔ ｔｗｏ ａｘｉｓ ｏｆ ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ (ＲＤＡ)

土壤理化指标１)

Ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ
ｉｎｄｅｘ１)

在各轴的负荷
Ｌｏａｄｉｎｇ ｉｎ ｅａｃｈ ａｘｉｓ

　 Ａｘｉｓ Ⅰ Ａｘｉｓ Ⅱ
Ｒ２ Ｐ

ｐＨ 　 ０.９３９ ４ －０.３４２ ８ ０.２６３ ９ ０.００５
ＴＮ ０.８８４ ２ －０.４６７ ０ ０.３４８ １ ０.００２
ＡＮ －０.９５７ ９ －０.２８７ ２ ０.１６７ ４ ０.０４０
ＮＨ＋４ －Ｎ －０.９７７ ７ ０.２０９ ９ ０.４２７ ０ ０.００１
ＮＯ－３ －Ｎ －０.０３１ ３ －０.９９９ ５ ０.１３６ ６ ０.１０５
ＯＣ ０.９９２ ９ －０.１１９ ０ ０.５４１ ６ ０.００１
ＴＰ ０.７７６ ９ －０.６２９ ６ ０.２４９ ４ ０.０１５
ＡＰ ０.８３３ １ －０.５５３ １ ０.５９２ ６ ０.００１
ＴＫ ０.９６９ ８ ０.２４４ ０ ０.１２１ ８ ０.１２３
ＡＫ ０.９９２ ５ －０.１２２ ６ ０.３５３ ４ ０.００４
Ｗ －０.９９４ ６ －０.１０３ ４ ０.１３１ ９ ０.０８７

　 １) ｐＨ: ｐＨ值 ｐＨ ｖａｌｕｅꎻ ＴＮ: 总氮含量 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｃｏｎｔｅｎｔꎻ ＡＮ: 速
效氮 含 量 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｃｏｎｔｅｎｔꎻ ＮＨ＋４ － Ｎ: 铵 态 氮 含 量
Ａｍｍｏｎｉｕｍ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｃｏｎｔｅｎｔꎻ ＮＯ－３ －Ｎ: 硝态氮含量 Ｎｉｔｒａｔｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ
ｃｏｎｔｅｎｔꎻ ＯＣ: 有机碳含量 Ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ｃｏｎｔｅｎｔꎻ ＴＰ: 总磷含量
Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ｃｏｎｔｅｎｔꎻ ＡＰ: 有效磷含量 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ
ｃｏｎｔｅｎｔꎻ ＴＫ: 总钾含量 Ｔｏｔａｌ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ ｃｏｎｔｅｎｔꎻ ＡＫ: 有效钾含量
Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ ｃｏｎｔｅｎｔꎻ Ｗ: 含水量 Ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ.

ｐＨ: ｐＨ值 ｐＨ ｖａｌｕｅꎻ ＴＮ: 总氮含量 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｃｏｎｔｅｎｔꎻ ＡＮ: 速效氮
含量 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｃｏｎｔｅｎｔꎻ ＮＨ＋４ － Ｎ: 铵 态 氮 含 量 Ａｍｍｏｎｉｕｍ
ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｃｏｎｔｅｎｔꎻ ＮＯ－３ －Ｎ: 硝态氮含量 Ｎｉｔｒａｔｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｃｏｎｔｅｎｔꎻ ＯＣ: 有
机碳含量 Ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ｃｏｎｔｅｎｔꎻ ＴＰ: 总 磷 含 量 Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ
ｃｏｎｔｅｎｔꎻ ＡＰ: 有效磷含量 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ｃｏｎｔｅｎｔꎻ ＴＫ: 总钾含量
Ｔｏｔａｌ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ ｃｏｎｔｅｎｔꎻ ＡＫ: 有效钾含量 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ ｃｏｎｔｅｎｔꎻ
Ｗ: 含水量 Ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ. ∗: Ｐ<０.０５ꎻ ∗∗: Ｐ<０.０１.

图 ６　 资源冷杉根际土壤理化指标与根际细菌门相对丰度的 Ｐｅａｒｓｏｎ
相关性分析
Ｆｉｇ. ６ 　 Ｐｅａｒｓｏｎ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏ￣
ｃｈｅｍｉｃａｌ ｉｎｄｅｘｅｓ ａｎｄ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ
ｐｈｙｌａ ｏｆ Ａｂｉｅｓ ｚｉｙｕａｎｅｎｓｉｓ Ｌ. Ｋ. Ｆｕ ｅｔ Ｓ. Ｌ. Ｍｏ

３　 讨论和结论

３.１　 资源冷杉根际细菌群落组成与特征

３个资源冷杉种群的优势细菌门均为酸杆菌门、
变形菌门和放线菌门ꎬ这与酸杆菌门、变形菌门和放

线菌门是百山祖冷杉(Ａｂｉｅｓ ｂｅｓｈａｎｚｕｅｎｓｉｓ Ｍ. Ｈ. Ｗｕ)
优势菌门[１６]的结果一致ꎬ另外ꎬ石水琴等[１７]对濒危

植物大别山五针松(Ｐｉｎｕｓ ｄａｂｅｓｈａｎｅｎｓｉｓ Ｃ. Ｙ. Ｃｈｅｎｇ
ｅｔ Ｙ. Ｗ. Ｌａｗ)根际微生物的研究也发现变形菌门、放
线菌门、酸杆菌门、疣微菌门、绿弯菌门是主要细菌

门ꎮ 尽管各种植物根际土壤的微生物群落可能存在

不同之处ꎬ但资源冷杉以及上述植物根际土壤中普遍

存在变形菌门、酸杆菌门和放线菌门ꎬ并且这 ３ 个菌

门都是优势菌门ꎬ表明这些菌门可能在多数植物根际

微生物群落中起着重要作用ꎮ 变形菌门含有大量能

分解有机物和氮的功能好氧菌ꎬ对土壤生态系统中的

碳氮循环发挥重要作用[１８]ꎮ 变形菌繁殖速度快ꎬ对
不稳定碳源具有较好的适应性ꎬ并且广泛分布于全球

土壤环境中[１９]ꎮ 通常情况下ꎬ土壤中变形菌门或酸

杆菌门的丰度都较高ꎬ酸杆菌门作为普遍存在于植物

根际细菌群落的优势菌门ꎬ具备降解复杂根系分泌物

的能力(如纤维素和木质素)ꎬ这在植物根际碳循环

中起到重要作用[２０]ꎮ 因此ꎬ这些菌门可能在促进土

壤养分循环和资源冷杉生长中发挥重要作用ꎮ 从门

水平看ꎬ不同种群资源冷杉根际细菌种类相似ꎬ但丰

度明显不同ꎮ 值得注意的是ꎬ三角湖塘种群中绿弯菌

门的相对丰度高于另外 ２ 个种群ꎮ 有研究认为绿弯

菌门比例高可能是不良群落的特征[２１]ꎻ张瑛等[２２]的

研究表明杨树(Ｐｏｐｕｌｕｓ ｓｐｐ.)人工林连作后ꎬ绿弯菌

门比例显著升高ꎻ龚治翔等[２３]的研究结果也表明绿

弯菌门的菌群活动与连作土壤的营养代谢有较强的

负相关性ꎬ表明该菌群不利于烟草(Ｎｉｃｏｔｉａｎａ ｔａｂａｃｕｍ
Ｌｉｎｎ.)生长发育ꎮ 因此ꎬ绿弯菌门相对丰度升高可能

会对资源冷杉的生长产生不利影响ꎮ
对资源冷杉根际细菌属水平的分析发现ꎬ神宝

塘、三角湖塘和文溪村种群共有属数量为 ６５６ꎬ特有

属数量分别为 １１７、１１６、和 ４２ꎬ不同种群的资源冷杉

根际细菌属在相对丰度上也存在显著差异ꎬ表明不同

生境下资源冷杉根际主要细菌类群的生态策略是不

同的ꎮ 基于 Ｂｒａｙ－Ｃｕｒｔｉｓ 距离的 ＮＭＤＳ β 多样性分析

也得到相似的结果ꎬ不同种群的根际细菌结构差异明

１４



植 物 资 源 与 环 境 学 报 第 ３３卷　

显ꎮ 植物能通过根系分泌物来调控根际微生物群落

的组成和结构多样性ꎬ使其形成有利于自身生长发育

的微生物群落结构[２４]ꎮ 植物根系分泌物与根际微生

物的相互作用ꎬ不仅增加了宿主植物的存活率ꎬ而且

提高了宿主植物对外界胁迫的耐受性ꎬ使其能够更好

地适应环境[２５－２６]ꎮ ３ 个种群资源冷杉的生长环境不

同ꎬ每个生境或多或少都有自身独特的生态条件和环

境特征ꎮ 为适应这些不同的生长环境ꎬ每个种群的资

源冷杉都形成了各自独特的根际细菌群落ꎮ
３.２　 资源冷杉根际土壤理化性质特点

本研究中ꎬ不同种群资源冷杉的根际土壤理化性

质存在显著差异ꎬ文溪村种群根际土壤的 ｐＨ 值、总
氮含量、有机碳含量、有效磷含量和有效钾含量显著

高于神宝塘和三角湖塘种群ꎬ而铵态氮含量和速效氮

含量则显著低于后两者ꎮ 这可能与种群间的海拔差

异较大有关ꎬ相较于神宝塘和三角湖塘种群ꎬ文溪村

种群的海拔更低ꎬ其植被类型和土壤中的养分含量均

会受到影响[２７－２８]ꎮ 此外ꎬ文溪村种群根际土壤中铵

态氮含量远低于神宝塘和三角湖塘种群ꎬ但总氮含量

却高于后两者ꎬ表明尽管文溪村种群土壤的氮总量丰

富ꎬ但植物对氮的直接吸收可能受到了限制ꎮ 铵态氮

是植物可直接吸收利用的主要无机氮形态之一ꎬ尤其

是在酸性土壤环境中ꎬ硝化作用受到抑制ꎬ铵态氮是

植物氮素营养的主要来源[２９]ꎮ 在硝态氮与铵态氮浓

度相同的情况下ꎬ植物会优先吸收铵态氮[３０]ꎮ 这种

土壤氮素形态的不平衡可能限制了资源冷杉对氮素

的有效获取ꎬ在未来对文溪村种群资源冷杉的抚育和

管理工作中ꎬ可采取一些人工干预措施ꎬ以优化土壤

养分状况ꎮ
３.３　 资源冷杉根际细菌群落的土壤驱动因子

作为微生物的栖息地ꎬ土壤环境是影响土壤微生

物结构的重要因子ꎮ 本研究中土壤铵态氮含量、有效

磷含量和有机碳含量是影响资源冷杉根际微细菌群

落结构的重要因子ꎬ这与土壤 ｐＨ 值、总磷含量和总

钾含量是影响红锥 ( Ｃａｓｔａｎｏｐｓｉｓ ｈｙｓｔｒｉｘ Ｈｏｏｋ. ｆ. ｅｔ
Ｔｈｏｍｓｏｎ ｅｘ Ａ. ＤＣ.) － 马 尾 松 ( Ｐｉｎｕｓ ｍａｓｓｏｎｉａｎａ
Ｌａｍｂ.)混交林根际土壤细菌群落结构的主要土壤理

化性质[３１]及土壤有机质含量、总氮含量和 ｐＨ值是影

响花椒(Ｚａｎｔｈｏｘｙｌｕｍ ｂｕｎｇｅａｎｕｍ Ｍａｘｉｍ.)根际细菌群

落结构的重要土壤理化性质[３２]不同ꎮ 可见ꎬ不同植

物根际微生物群落结构的主要影响因子存在较大差

异ꎬ这可能与分析方法、植物特性、地理位置等相关ꎮ

土壤理化性质和细菌门水平相对丰度的相关性

分析显示:土壤有效磷含量、总氮含量、有机碳含量、
硝态氮含量、铵态氮含量、速效氮含量和 ｐＨ 值可显

著影响资源冷杉根际细菌相对丰度ꎮ 土壤 ｐＨ 值上

升可以显著提高浮霉菌门的相对丰度ꎬ浮霉菌门中包

含大量的厌氧氨氧化菌ꎬ在土壤的碳氮循环中发挥重

要作用[３３]ꎬ土壤中有效磷含量、总氮含量和有机碳含

量的增加可以显著增加 ＷＰＳ－２ 的相对丰度ꎬ速效氮

含量与变形菌门和放线菌门的相对丰度显著负相关ꎮ
此外ꎬ铵态氮含量也与放线菌门的相对丰度显著负相

关ꎮ 表明不同菌门对土壤中的养分偏好和适应能力

不同ꎬ土壤中各类养分因子的变化是导致资源冷杉根

际细菌群落结构变化的重要因子ꎮ 这可能是因为土

壤中的养分因子变化影响了根际细菌的竞争关系ꎬ进
而导致根际细菌群落结构发生变化[３４]ꎮ 因此ꎬ在未

来资源冷杉保护和管理中应重点加强土壤营养管理ꎬ
根据不同种群资源冷杉的根际细菌群落特征采取不

同的施肥措施ꎬ提高土壤微生物活性ꎬ促进土壤养分

循环和有效利用ꎮ
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