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福建闽江河口湿地不同植物根际微生物群落结构和功能
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摘要: 为探究福建闽江河口湿地治理互花米草( Ｓｐａｒｔｉｎａ ａｌｔｅｒｎｉｆｌｏｒａ Ｌｏｉｓｅｌ.)后种植的乡土植物芦苇〔Ｐｈｒａｇｍｉｔｅｓ
ａｕｓｔｒａｌｉｓ (Ｃａｖ.) Ｔｒｉｎ. ｅｘ Ｓｔｅｕｄ.〕、短叶茳芏 〔Ｃｙｐｅｒｕｓ ｍａｌａｃｃｅｎｓｉｓ ｓｕｂｓｐ. ｍｏｎｏｐｈｙｌｌｕｓ ( Ｖａｈｌ) Ｔ. Ｋｏｙａｍａ〕、秋茄树

(Ｋａｎｄｅｌｉａ ｏｂｏｖａｔａ Ｓｈｅｕｅ ｅｔ ａｌ.)根际微生物群落结构ꎬ分析 ３ 种植物潜在的生态修复功能ꎬ采用高通量测序技术对

３ 种植物根际土壤及光滩(对照)土壤微生物进行测序ꎬ并分析微生物群落的结构和功能ꎮ 结果表明:光滩土壤的

细菌和真菌特有分类操作单元(ＯＴＵ)数高于 ３ 种植物根际土壤ꎮ 细菌群落中ꎬ变形菌门(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)在 ４ 个土

壤样本中的相对丰度接近(平均相对丰度 ３２.７５％)ꎻ芽孢杆菌属(Ｂａｃｉｌｌｕｓ)在 ３ 种植物根际土壤中的相对丰度显著

(Ｐ<０.０５)高于光滩土壤ꎻ黄杆菌属(Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ)在秋茄树根际土壤中的相对丰度显著高于另 ３ 个土壤样本ꎮ 真

菌群落中ꎬ子囊菌门(Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ)在 ３ 种植物根际土壤中占主导地位ꎬ相对丰度均显著高于光滩土壤ꎻ真菌属水平

的相对丰度在 ３ 种植物根际土壤中差异较大ꎮ ３ 种植物根际微生物群落 α 多样性指数整体上与光滩土壤差异显

著ꎮ 光滩土壤的有效硫和速效钾含量显著高于 ３ 种植物根际土壤ꎬ而速效磷含量在秋茄树根际土壤中最高ꎬ硝态

氮和铵态氮含量在芦苇根际土壤中最高ꎮ 根际土壤速效磷和速效钾含量与根际微生物群落 ４ 个 α 多样性指数具

有显著或极显著(Ｐ<０.０１)相关性ꎮ ３ 种植物根际细菌中特化型占比最高(５４.２６％~５７.９８％)ꎬ根际真菌中中性型占

比在 ５８％以上ꎻ而光滩土壤细菌中中性型占比最高(４１.１７％)ꎬ真菌中泛化型占比最高(５２.１４％)ꎮ 异质选择是所有

土壤样本细菌群落的主要构建过程ꎻ３ 种植物根际真菌群落构建过程以扩散限制为主ꎮ 与光滩土壤相比ꎬ３ 种植物

根际土壤的细菌群落在氮代谢、有机物分解等方面均有提升ꎬ其真菌群落中植物病原体真菌相对丰度均有上升ꎮ
４ 个土壤样本中的细菌和真菌群落间主要为共生关系ꎮ 总体而言ꎬ３ 种植物可显著提升土壤微生物多样性ꎬ使土壤

微生物群落的稳定性和功能发生明显变化ꎮ
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ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｏｒ ｈｉｇｈｌｙ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ (Ｐ<０.０１) ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｆｏｕｒ α ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘｅｓ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ
ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ. Ｔｈｅ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎｓ ｏｆ ｓｐｅｃｉａｌｉｓｔ ａｒｅ ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｓｔ ｉｎ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ｏｆ ｔｈｅ ｔｈｒｅｅ
ｐｌａｎｔｓ (５４.２６％－５７.９８％)ꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎｓ ｏｆ ｎｅｕｔｒａｌ ｉｎ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｆｕｎｇｉ ａｒｅ ａｂｏｖｅ ５８％ꎻ ｗｈｉｌｅ
ｔｈｅ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ｏｆ ｎｅｕｔｒａｌ ｉｎ ｔｈｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｓ ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｓｔ (４１.１７％) ｏｆ ｔｈｅ ｍｕｄ ｆｌａｔ ｓｏｉｌꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ
ｏｆ ｇｅｎｅｒａｌｉｓｔ ｉｎ ｔｈｅ ｆｕｎｇｉ ｉｓ ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｓｔ (５２.１４％). Ｈｅｔｅｒｏｇｅｎｅｏｕｓ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ｉｓ ｔｈｅ ｍａｉｎ ａｓｓｅｍｂｌｙ ｐｒｏｃｅｓｓ
ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ａｌｌ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓꎻ ｔｈｅ ａｓｓｅｍｂｌｙ ｐｒｏｃｅｓｓ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ
ｔｈｒｅｅ ｐｌａｎｔｓ ｉｓ ｍａｉｎｌｙ ｄｉｓｐｅｒｓａｌ ｌｉｍｉｔａｔｉｏｎ. Ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｍｕｄ ｆｌａｔ ｓｏｉｌꎬ ｔｈｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ
ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ ｔｈｅ ｔｈｒｅｅ ｐｌａｎｔｓ ａｒｅ ｅｎｈａｎｃｅｄ ｉｎ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎬ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ
ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎꎬ ｅｔｃ.ꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ ｏｆ ｐｌａｎｔ￣ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃ ｆｕｎｇｉ ｉｎ ｔｈｅ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｌｌ
ｉｎｃｒｅａｓｅ. Ｔｈｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｆｏｕｒ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ ａｒｅ ｍａｉｎｌｙ ｓｙｍｂｉｏｔｉｃ. Ｏｖｅｒａｌｌꎬ ｔｈｅ
ｔｈｒｅｅ ｐｌａｎｔｓ ｃａｎ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｅｎｈａｎｃｅ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ ａｎｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｃｈａｎｇｅ ｔｈｅ ｓｔａｂｉｌｉｔｙ
ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ.

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｐｌａｎｔꎻ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍꎻ ｈｉｇｈ￣ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇꎻ
ｅｓｔｕａｒｙ ｗｅｔｌａｎｄ

　 　 滨海湿地是陆地和海洋生态系统的过渡带ꎬ拥有

特殊的生态特性与生物多样性[１]ꎬ不仅为众多稀有

或受威胁的动植物种群提供了关键的栖息地[２]ꎬ而
且在保持生态系统平衡和促进生物多样性方面扮演

着至关重要的角色[３]ꎮ 滨海湿地的生态服务功能包

括水质净化、洪水控制、碳储存以及作为生物迁徙的

通道等[４]ꎬ因此ꎬ维持滨海湿地生态稳定对于生态保

护和环境可持续性发展具有重要意义ꎮ
植物根际微生物在促进植物生长、增强植物抗逆

性、驱动土壤结构改良、参与土壤养分循环等方面均

有重要作用[５－７]ꎮ 植物的根际微生物数量与种类繁

多ꎬ易受外在因子的影响ꎬ常被用作指示根际土壤环

境健康程度和生态环境稳定性的关键因子[８－９]ꎮ 芦

苇〔Ｐｈｒａｇｍｉｔｅｓ ａｕｓｔｒａｌｉｓ (Ｃａｖ.) Ｔｒｉｎ. ｅｘ Ｓｔｅｕｄ.〕根际

微生物对氮循环有显著影响ꎬ可通过硝化、反硝化等

过程将有害的氮化物转化为无害的氮气ꎬ从而减少氮

污 染[１０]ꎮ 短 叶 茳 芏 〔 Ｃｙｐｅｒｕｓ ｍａｌａｃｃｅｎｓｉｓ ｓｕｂｓｐ.
ｍｏｎｏｐｈｙｌｌｕｓ (Ｖａｈｌ) Ｔ. Ｋｏｙａｍａ〕对土壤重金属具有富

集作用[１１]ꎮ 秋茄树(Ｋａｎｄｅｌｉａ ｏｂｏｖａｔａ Ｓｈｅｕｅ ｅｔ ａｌ.)的
根际可以形成复杂的微生物群落ꎬ在有机质分解、营
养元素循环方面起到重要作用ꎬ进而提高湿地土壤的

肥力和健康状况ꎬ同时促进秋茄树的生长[１２]ꎮ 研究

表明不同植物对根际微生物具有选择作用[１３]ꎮ 根系

分泌物能够选择性地影响根际微生物的数量ꎬ并通过

改变根际微生物的群落结构和相对丰度ꎬ诱导对自身

有益的微生物向根际富集ꎬ即根际效应ꎮ Ｒｅｉｎｈａｒｔ
等[１４]认为ꎬ植物通过影响根际微生物的组成扩展至

非根际范围ꎬ从而改变环境条件ꎬ同时ꎬ根际微生物群

１４
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落对根际环境的调整ꎬ可有效扩大植物根系影响范

围ꎻ植物与根际微生物之间的互作ꎬ也是抵抗入侵植

物化感作用的重要过程[７]ꎮ
福建闽江河口湿地作为中国东南沿海重要的湿

地生态系统ꎬ不仅承载着丰富的生物多样性ꎬ而且在

维持区域生态平衡和提供多种生态服务方面发挥着

关键作用ꎮ 互花米草(Ｓｐａｒｔｉｎａ ａｌｔｅｒｎｉｆｌｏｒａ Ｌｏｉｓｅｌ.)自
２００４ 年开始入侵ꎬ其分布面积在 ２０１８ 年已扩大至

３０６ ｈｍ２[１５]ꎬ对湿地生态平衡以及生物多样性造成破

坏ꎬ经主要乡土植物芦苇、短叶茳芏和秋茄树生态修

复后ꎬ基本完成对互花米草的治理工作[１６]ꎮ 因此ꎬ芦
苇、短叶茳芏和秋茄树如何通过调整根际微生物群落

结构ꎬ形成对自身有益的根际环境ꎬ是需要探明的关

键问题ꎮ 而目前多数研究聚焦于互花米草的治理技

术[１７－１８]ꎬ互花米草入侵对土壤细菌群落结构的影

响[１９－２０]以及细菌功能性的改变[２１－２２]ꎬ对于生态修复

后的植物根际微生物群落结构和功能特征的研究暂

未见报道ꎮ 本研究通过高通量测序技术ꎬ对芦苇、短
叶茳芏和秋茄树的根际微生物群落进行分析ꎬ以期为

揭示 ３ 种植物在生态修复过程中对根际微生物群落

结构的调控机制提供科学依据ꎬ并为后续入侵植物长

效治理奠定基础ꎮ

１　 研究区概况和研究方法

１.１　 研究区概况

福建闽江河口湿地(北纬 ２６°００′３６″ ~ ２６°０３′４２″、
东经 １１９°３４′１２″ ~ １１９°４１′４０″)位于亚热带季风气候

区ꎬ降雨充足ꎬ属于淤泥质滨海湿地类型[２３]ꎬ为典型

河口区域ꎮ 闽江河口湿地处于中国—日本森林植物

亚区的华南地区ꎬ属于泛北极植物区系与古热带植物

区系的过渡带ꎬ湿地植物主要包含滨海盐沼植物、滨
海沙生植物和红树林ꎮ
１.２　 研究方法

１.２.１　 样本采集　 ２０２３ 年 １０ 月ꎬ在闽江河口湿地选

择治理互花米草后ꎬ自 ２０１７ 年开始修复的芦苇、短叶

茳芏和秋茄树样地及同一区域内未进行植物修复的

光滩(对照)ꎬ采集 ３ 种植物的根际土壤样本及光滩

土壤样本ꎬ每个样地重复取样 ６ 次ꎮ 以“Ｓ”型采样方

式采集植物根际土壤(根际表面 １ ~ ２ ｃｍ)ꎬ剔除石头

和植物残体ꎬ置于无菌袋中 ４ ℃保存带回实验室ꎬ每
份土壤样本大于 １５０ ｇꎮ 每份土壤样本取 １ ~ ２ ｇꎬ于

－８０ ℃下保存ꎬ用于土壤总 ＤＮＡ 提取ꎬ剩余土壤样本

常温阴干后用于土壤化学性质测定ꎮ
１.２.２　 土壤总 ＤＮＡ 提取和测序　 称取 ０.５ ｇ 土壤样

本ꎬ使用 Ｅ.Ｚ.Ｎ.Ａ.® Ｓｏｉｌ ＤＮＡ Ｋｉｔ(美国 Ｏｍｅｇａ 公司)
提取土壤 ＤＮＡꎮ ＤＮＡ 质量达标后(总质量不少于 １５
μｇꎬ质量浓度不低于 ５０ ｎｇμＬ－１)ꎬ采用细菌通用引

物 ７９９Ｆ ( ５′ － ＡＡＣＭＧＧＡＴＴＡＧＡＴＡＣＣＣＫＧ － ３′) 和

１１９３Ｒ(５′－ＡＣＧＴＣＡＴＣＣＣＣＡＣＣＴＴＣＣ － ３′)对各 ＤＮＡ
样本 １６Ｓ ｒＲＮＡ 的 Ｖ５ ~ Ｖ７ 可变区进行扩增ꎬ采用真

菌通用引物 ＩＴＳ１ (５′ － ＴＣＣＧＴＡＧＧＴＧＡＡＣＣＴＧＣＧＧ －
３′)和 ＩＴＳ２(５′ －ＧＣＴＧＣＧＴＴＣＴＴＣＡＴＣＧＡＴＧＣ－ ３′) 对

１８Ｓ 和 ５.８Ｓ ｒＲＮＡ 之间的可变区 ＩＴＳ１ 与 ５.８Ｓ 和 ２８Ｓ
ｒＲＮＡ 之间的可变区 ＩＴＳ２ 进行扩增ꎮ ＰＣＲ 体系总体

积 ５０. ０ μＬꎬ包含 １０ × Ｂｕｆｆｅｒ ５. ０ μＬꎬ２ ｍｍｏｌＬ－１

ｄＮＴＰｓ ５.０ μＬꎬＤＮＡ 聚合酶 １.０ μＬꎬ上、下游引物各

１.５ μＬꎬＤＮＡ 模板 ５０ ｎｇꎬ双蒸水补足体积ꎮ ＰＣＲ 程

序:９４ ℃预变性 １０ ｍｉｎꎻ９４ ℃ 变性 ３０ ｓ、５６ ℃ 退火

３０ ｓ、７２ ℃延伸 ３０ ｓꎬ３５ 个循环ꎻ７２ ℃ 延伸 １０ ｍｉｎꎮ
每组样品重复测定 ３ 次ꎮ 使用 ＱｕａｎｔｉＦｌｕｏｒＴＭ －ＳＴ 蓝

色荧光定量系统(美国 Ｐｒｏｍｅｇａ 公司)对 ＰＣＲ 产物进

行质量检测ꎬ合格后送至上海美吉生物医药科技有限

公司进行双末端测序ꎮ
１.２.３　 土壤化学性质测定　 参考文献[２４－２５]中的

方法进行土壤化学性质测定(每个样本 ６ 次技术重

复):采用 ＨＣｌＯ４ －Ｈ２ＳＯ４ 消解法提取速效磷ꎬ使用

ＳＡＮ＋＋连续流动分析仪(荷兰 ＳＫＡＬＡＲ 公司)测定其

含量ꎻ用 １.０ ｍｏｌＬ－１ ＣＨ３ＣＯＯＮＨ４ 溶液提取速效钾ꎬ
使用 ＰｉｎＡＡｃｌｅ ９００Ｈ 火焰原子吸收光谱仪 (美国

ＰｅｒｋｉｎＥｌｍｅｒ 公司)测定其含量ꎻ用 ０.５ ｍｏｌＬ－１ ＨＣｌ
预处理土壤样品去除无机碳酸盐ꎬ采用靛酚蓝法和硝

基水杨酸法测定铵态氮(ＮＨ＋
４ －Ｎ)和硝态氮(ＮＯ－

３ －Ｎ)
含量ꎻ采用硫酸钡比浊法测定有效硫含量ꎮ
１.３　 数据处理

使用 Ｆｌａｓｈ ｖ１.２.１１ 软件进行双末端序列拼接ꎬ得
到完整的基因序列[２６]ꎮ 使用 ＲＤＰ Ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ ｖ２.１３ 软

件进行分类操作单元 ( ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔꎬ
ＯＴＵ) 聚类注释ꎬ获取序列的分类信息[２７]ꎮ 使用

Ｕｓｅａｒｃｈ ｖ１１ 软件统计 ＯＴＵ 数ꎬ计算微生物相对丰

度[２８]ꎬ使用 Ｑｉｉｍｅ ｖ１.９.１ 软件生成微生物绝对丰度

表ꎮ 使用 ＥＸＣＥＬ ２０１９ 软件进行差异显著性分析ꎮ
使用 Ｒ ｖ４.１.３ 软件的 ｖｅｇａｎ 包ꎬ基于 ＯＴＵ 数进行 ｖｅｎｎ
分析和主成分分析(ＦａｃｔｏＭｉｎｅＲ 法)ꎬ并使用 ｇｇｐｌｏｔ２

２４
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ｖ３.３.３ 包进行可视化[２９]ꎮ 使用 Ｒ ｖ４.２.３ 软件计算 α
多样性指数(包括 ＡＣＥ、Ｃｈａｏ、Ｓｈａｎｎｏｎ、Ｓｏｂｓ 指数)ꎮ
使用 Ｒ ｖ３.６.３ 软件的 ｓｔａｔｓ 包进行 Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关性分

析ꎬ并使用 ｐｈｅａｔｍａｐ 包进行可视化ꎮ
使用 Ｒ ｖ４.２.３ 软件的 ｓｐａａ 包基于 ＯＴＵ 绝对丰度

计算各物种的生态位宽度指数ꎬ通过 ＥｃｏｌＵｔｉｌｓ 包分

析各土壤样本间 ＯＴＵ 绝对丰度是否存在显著差异ꎬ
并将生态位宽度指数超过 ９５％置信区间上限的物种

定义为泛化型(ｇｅｎｅｒａｌｉｓｔ)ꎬ低于 ９５％置信区间下限的

物种定义为特化型(ｓｐｅｃｉａｌｉｓｔ)ꎬ处于 ９５％置信区间内

的物种定义为中性型(ｎｅｕｔｒａｌ) [３０]ꎮ 采用最近种间亲

缘关系指数(ｂｅｔａ ｎｅａｒｅｓｔ ｔａｘｏｎ ｉｎｄｅｘꎬβＮＴＩ)评价微生

物群落构建过程[３１－３２]ꎬβＮＴＩ 值大于 ２. ００ 为异质选

择ꎬβＮＴＩ 值小于－２.００ 为漂变ꎬβＮＴＩ 值介于[ －２.００ꎬ
－０.９５)为同质扩散ꎬβＮＴＩ 值介于[ －０.９５ꎬ０.９５)为同

质选择ꎬβＮＴＩ 值介于[０.９５ꎬ２.００]为异质扩散ꎮ 使用

ＦＡＰＲＯＴＡＸ ｖ１.２.１ 软件对细菌群落进行功能预测ꎬ使
用 ＦＵＮＧｕｉｌｄ ｖ１ 软件对真菌群落进行功能预测ꎮ 采

用 Ｒ ｖ４.２.３ 软件的 ｇｇＣｌｕｓｔｅｒＮｅｔ 包进行拓扑特征指数

计算[３３]ꎬ通过正相关边数与总边数的比值(Ｒ)来反

映群落间关系ꎬ Ｒ 值大于或等于 ０.５ 表明群落间为共

生关系ꎬＲ 值小于 ０.５ 表明群落间为协同作用ꎻ平均

　 　 　

度反映了微生物群落间相互作用的平均强度ꎬ数值越

大则相互作用越强ꎻ相对模块化指数用于反映微生物

群落的稳定性ꎬ数值越接近 １ 则群落越稳定ꎮ

２　 结果和分析

２.１　 不同生态修复植物根际微生物的测序分析

在 ３ 种植物根际土壤样本中共得到 ２９ ９９７ 个细

菌 ＯＴＵꎬ隶属于 ５８ 门 １３１ 纲 ３０６ 目 ４１９ 科 ８７６ 属ꎻ在
光滩土壤样本中得到 １１ ４８３ 个细菌 ＯＴＵꎬ隶属于 ５１
门 １１９ 纲 ２５８ 目 ３０８ 科 ５１２ 属ꎮ 由图 １－Ａ 可见:芦
苇、短叶茳芏、秋茄树和光滩土壤样本中特有 ＯＴＵ 数

分别为 ４５２、４３０、３６７ 和 ７７９ꎮ 秋茄树根际细菌特有

ＯＴＵ 数 略 低 于 短 叶 茳 芏 和 芦 苇 根 际 细 菌 特 有

ＯＴＵ 数ꎮ
在 ３ 种植物根际土壤样本中共得到 ５ ３１５ 个真

菌 ＯＴＵꎬ隶属于 １４ 门 ４３ 纲 １００ 目 ２１７ 科 ４６８ 属ꎻ在
光滩土壤样本中得到 ３ ５６７ 个真菌 ＯＴＵꎬ隶属于 １２
门 ３４ 纲 ７１ 目 １５２ 科 ２８２ 属ꎮ 由图 １－Ｂ 可见:芦苇、
短叶茳芏、秋茄树和光滩土壤样本中特有 ＯＴＵ 数分

别为 １１７、６１、１７２ 和 ３９０ꎮ 短叶茳芏根际真菌特有

ＯＴＵ 数明显低于芦苇和秋茄树根际真菌特有 ＯＴＵ 数ꎮ

Ｐａ: 芦苇 Ｐｈｒａｇｍｉｔｅｓ ａｕｓｔｒａｌｉｓ (Ｃａｖ.) Ｔｒｉｎ. ｅｘ Ｓｔｅｕｄ.ꎻ Ｃｍ: 短叶茳芏 Ｃｙｐｅｒｕｓ ｍａｌａｃｃｅｎｓｉｓ ｓｕｂｓｐ. ｍｏｎｏｐｈｙｌｌｕｓ (Ｖａｈｌ) Ｔ. Ｋｏｙａｍａꎻ Ｋｏ: 秋茄树 Ｋａｎｄｅｌｉａ
ｏｂｏｖａｔａ Ｓｈｅｕｅ ｅｔ ａｌ.ꎻ ＭＦ: 光滩 Ｍｕｄ ｆｌａｔ.

图 １　 福建闽江河口湿地不同生态修复植物根际细菌(Ａ)和真菌(Ｂ)群落的 ＯＴＵ 数
Ｆｉｇ. １　 ＯＴＵ ｎｕｍｂｅｒｓ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ (Ａ) ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ (Ｂ) ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｐｌａｎｔｓ ｉｎ

Ｍｉｎｊｉａｎｇ Ｒｉｖｅｒ ｅｓｔｕａｒｙ ｗｅｔｌａｎｄ ｏｆ Ｆｕｊｉａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

２.２　 不同生态修复植物根际微生物的主成分分析

基于微生物 ＯＴＵ 数ꎬ对 ４ 个土壤样本进行主成

分分析ꎬ结果见图 ２ꎮ 细菌群落分析结果(图 ２－Ａ)显
示:４ 个土壤样本之间细菌群落组成存在显著差异

(Ｒ＝ ０.９２６ ７ꎬＰ＝ ０.００１)ꎬ相比之下ꎬ芦苇、短叶茳芏和

秋茄树间根际细菌群落组成较为接近ꎬ三者与光滩土

壤细菌群落组成差距明显ꎮ 真菌群落分析结果

(图 ２－Ｂ)显示:４ 个土壤样本之间真菌群落组成同样

存在显著差异(Ｒ＝ ０.９７８ ４ꎬＰ＝ ０.００１)ꎬ且芦苇根际真

菌群落组成与短叶茳芏和秋茄树差距较大ꎮ

３４
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: 芦苇 Ｐｈｒａｇｍｉｔｅｓ ａｕｓｔｒａｌｉｓ (Ｃａｖ.) Ｔｒｉｎ. ｅｘ Ｓｔｅｕｄ.ꎻ : 短叶茳芏 Ｃｙｐｅｒｕｓ ｍａｌａｃｃｅｎｓｉｓ ｓｕｂｓｐ. ｍｏｎｏｐｈｙｌｌｕｓ ( Ｖａｈｌ) Ｔ. Ｋｏｙａｍａꎻ : 秋茄树 Ｋａｎｄｅｌｉａ
ｏｂｏｖａｔａ Ｓｈｅｕｅ ｅｔ ａｌ.ꎻ : 光滩 Ｍｕｄ ｆｌａｔ. 括号中百分数为贡献率 Ｔｈｅ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｉｎ ｐａｒｅｎｔｈｅｓｅｓ ｉｓ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｒａｔｅ.

图 ２　 福建闽江河口湿地不同生态修复植物根际细菌(Ａ)和真菌(Ｂ)群落的主成分分析(ＰＣＡ)
Ｆｉｇ. ２　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ (ＰＣＡ) ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ (Ａ) ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ (Ｂ) ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ

ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｐｌａｎｔｓ ｉｎ Ｍｉｎｊｉａｎｇ Ｒｉｖｅｒ ｅｓｔｕａｒｙ ｗｅｔｌａｎｄ ｏｆ Ｆｕｊｉａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

２.３　 不同生态修复植物根际微生物的相对丰度分析

２.３.１　 细菌相对丰度分析　 ４ 个土壤样本中细菌门

水平的相对丰度见表 １ꎮ 结果显示:３ 种植物根际土

壤中细菌群落的 ５ 大优势菌门(相对丰度大于 ５％)
分 别 为 变 形 菌 门 ( Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ )、 厚 壁 菌 门

(Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ)、拟杆菌门(Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ)、脱硫杆菌门

(Ｄｅｓｕｌｆｏｂａｃｔｅｒｏｔａ)和放线菌门(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ)ꎬ光
滩土壤细菌群落仅变形菌门、厚壁菌门、拟杆菌门和

脱硫菌门的相对丰度大于 ５％ꎮ 变形菌门平均相对

丰度为 ３２.７５％ꎬ并且在各土壤样本中的相对丰度差

异不显著ꎮ 厚壁菌门在芦苇和秋茄树根际土壤中的

　 　 　

相对丰度显著(Ｐ<０.０５)高于短叶茳芏根际土壤ꎬ且
在 ３ 种植物根际土壤中的相对丰度均显著高于光滩

土壤ꎮ 拟杆菌门相对丰度以秋茄树根际土壤最高

(１４.４１％)ꎬ芦苇根际土壤最低(１０.１７％)ꎮ 脱硫杆菌

门仅在短叶茳芏根际土壤和光滩土壤中的相对丰度

大于 １０％ꎮ 放线菌门在芦苇和短叶茳芏根际土壤中

的相对丰度显著高于光滩土壤ꎮ
４ 个土壤样本中细菌属水平的相对丰度见表 ２ꎮ

结果显示:芽孢杆菌属(Ｂａｃｉｌｌｕｓ)在 ３ 种植物根际土

壤中的相对丰度表现为芦苇最高(７.５５％)、秋茄树次

之(５.０５％)、短叶茳芏最低(２.９７％)ꎬ且均显著高于

　 　 　
表 １　 福建闽江河口湿地不同生态修复植物根际细菌门水平的相对丰度(Ｘ±ＳＤ) １)

Ｔａｂｌｅ １　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｐｌａｎｔｓ ｉｎ Ｍｉｎｊｉａｎｇ Ｒｉｖｅｒ ｅｓｔｕａｒｙ ｗｅｔｌａｎｄ
ｏｆ Ｆｕｊｉａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ (Ｘ±ＳＤ) １)

土壤样本
Ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅ

各门的相对丰度 / ％　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｅａｃｈ ｐｈｙｌｕｍ

变形菌门 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 厚壁菌门 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ 拟杆菌门 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ 脱硫杆菌门 Ｄｅｓｕｌｆｏｂａｃｔｅｒｏｔａ 放线菌门 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ

Ｐａ ３３.３８±０.０２ａ １５.０７±０.０３ａ １０.１７±０.０２ｂ ８.４５±０.０１ｂ ７.２６±０.０１ａ
Ｃｍ ３３.２９±０.０２ａ １０.５２±０.０２ｂ １１.６６±０.０２ｂ １３.８８±０.０２ａ ５.８３±０.０１ｂ
Ｋｏ ３１.４１±０.０２ａ １５.８４±０.０３ａ １４.４１±０.０４ａ ７.５７±０.０２ｂ ５.５４±０.０１ｂｃ
ＭＦ ３２.９３±０.０３ａ ７.４６±０.０１ｃ １３.１６±０.０２ａ １３.５５±０.０１ａ ４.４７±０.０１ｃ

土壤样本
Ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅ

各门的相对丰度 / ％　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｅａｃｈ ｐｈｙｌｕｍ

Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ 黏球菌门 Ｍｙｘｏｃｏｃｃｏｔａ 酸杆菌门 Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ 硝化螺旋菌门 Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒｏｔａ 疣微菌门 Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ 其他 Ｏｔｈｅｒｓ

Ｐａ ４.０５±０.００ａ ３.２９±０.００ａ ２.９２±０.０１ａ ２.４５±０.００ｂ ２.２７±０.０１ｂ １０.６８±０.０２ａ
Ｃｍ ４.７２±０.０１ａ ３.５１±０.００ａ ２.７０±０.００ａ ２.５０±０.０１ｂ ２.４８±０.００ｂ ８.９１±０.０１ａ
Ｋｏ ４.０４±０.０１ａ ３.２４±０.００ａ ２.８７±０.０１ａ ２.３９±０.００ｂ １.８７±０.００ｂ １０.８２±０.０３ａ
ＭＦ ４.８４±０.００ａ ２.６５±０.００ｂ ２.３７±０.００ａ ３.１２±０.０１ａ ４.１２±０.０１ａ １１.３３±０.００ａ

　 １) Ｐａ: 芦苇 Ｐｈｒａｇｍｉｔｅｓ ａｕｓｔｒａｌｉｓ (Ｃａｖ.) Ｔｒｉｎ. ｅｘ Ｓｔｅｕｄ.ꎻ Ｃｍ: 短叶茳芏 Ｃｙｐｅｒｕｓ ｍａｌａｃｃｅｎｓｉｓ ｓｕｂｓｐ. ｍｏｎｏｐｈｙｌｌｕｓ ( Ｖａｈｌ) Ｔ. Ｋｏｙａｍａꎻ Ｋｏ: 秋茄树
Ｋａｎｄｅｌｉａ ｏｂｏｖａｔａ Ｓｈｅｕｅ ｅｔ ａｌ.ꎻ ＭＦ: 光滩 Ｍｕｄ ｆｌａｔ.同列中不同小写字母表示差异显著(Ｐ<０.０５)Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｃｏｌｕｍｎ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈｅ
ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ (Ｐ<０.０５) .

４４
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光滩土壤ꎮ 黄杆菌属(Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ)在秋茄树根际

土壤中的相对丰度最高(５.４９％)ꎬ而在另 ３ 个土壤样

本中 的 相 对 丰 度 均 低 于 ０.６％ꎮ 微 小 杆 菌 属

(Ｅｘｉｇｕｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ)在 ４ 个土壤样本中的相对丰度表

现为秋茄树最高(２.４０％)、芦苇次之(２.０９％)、短叶

茳芏较低(１.５９％)、光滩最低(０.０３％)ꎮ 硝化螺旋菌

属(Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒｉｌｌｕｍ)在芦苇、秋茄树和光滩土壤中的相

对丰度显著高于短叶茳芏根际土壤ꎮ
２.３.２　 真菌相对丰度分析　 ４ 个土壤样本中真菌门

水平的相对丰度见表 ３ꎮ 结果显示:４ 个土壤样本真

　 　 　

菌群落 ２ 大优势菌门分别为子囊菌门(Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ)
和担子菌门(Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ)ꎮ 子囊菌门在 ４ 个土壤

样本中的平均相对丰度为 ５２.８１％ꎬ以芦苇根际土壤

中的相对丰度最高(８７.１１％)ꎬ且显著高于另 ３ 个土

壤样本ꎮ 担子菌门在秋茄树根际土壤中的相对丰度

最高(１６.２７％)ꎬ且显著高于另 ３ 个土壤样本ꎮ 壶菌

门(Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ)和罗兹菌门(Ｒｏｚｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ)在光

滩土壤中占有优势ꎬ相对丰度分别为 ８.８２％和９.７４％ꎬ
显著 高 于 ３ 种 植 物 根 际 土 壤ꎮ 根 肿 黑 粉 菌 门

(Ｅｎｔｏｒｒｈｉｚｏｍｙｃｏｔａ)主要分布在短叶茳芏根际土壤中

　 　 　 　 　
表 ２　 福建闽江河口湿地不同生态修复植物根际细菌属水平的相对丰度(Ｘ±ＳＤ) １)

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｔ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｐｌａｎｔｓ ｉｎ Ｍｉｎｊｉａｎｇ Ｒｉｖｅｒ ｅｓｔｕａｒｙ ｗｅｔｌａｎｄ ｏｆ
Ｆｕｊｉａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ (Ｘ±ＳＤ) １)

土壤样本
Ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅ

各属的相对丰度 / ％　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｅａｃｈ ｇｅｎｕｓ

芽孢杆菌属
Ｂａｃｉｌｌｕｓ Ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ 黄杆菌属

Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ Ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿Ｄｅｓｕｌｆｏｂｕｌｂａｃｅａｅ Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｃ＿
Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ

Ｐａ ７.５５±０.０２ａ １.６５±０.０１ｂ ０.５６±０.００ｂ １.２８±０.０１ｃ １.６０±０.００ｂ ２.１４±０.００ｂ
Ｃｍ ２.９７±０.０１ｃ １.４２±０.０１ｂ ０.５２±０.００ｂ ２.０７±０.００ｂ １.５６±０.００ｂ ２.１６±０.０１ｂ
Ｋｏ ５.０５±０.０１ｂ １.１８±０.００ｂ ５.４９±０.０３ａ １.１０±０.００ｃ １.１７±０.００ｂ ２.６１±０.０１ａｂ
ＭＦ ０.７１±０.００ｄ ６.０２±０.０３ａ ０.０３±０.００ｂ ３.９８±０.０１ａ ３.４４±０.００ａ ３.３７±０.０１ａ

土壤样本
Ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅ

各属的相对丰度 / ％　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｅａｃｈ ｇｅｎｕｓ

Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｆ＿Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ 微小杆菌属 Ｅｘｉｇｕｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ＭＢＮＴ１５ 硝化螺旋菌属 Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａ 其他 Ｏｔｈｅｒｓ

Ｐａ ２.５３±０.０１ａ ２.０９±０.０１ａ １.７３±０.０１ａ １.３９±０.００ａ ７７.４９±０.０１ｂ
Ｃｍ ２.３４±０.０１ａ １.５９±０.０１ｂ １.５１±０.００ａｂ ０.７３±０.００ｂ ８３.１２±０.０１ａ
Ｋｏ １.５２±０.０１ｂ ２.４０±０.０２ａ １.４７±０.０１ａｂ １.５６±０.００ａ ７６.４５±０.０４ｂ
ＭＦ ０.８０±０.００ｂ ０.０３±０.００ｃ ０.７７±０.００ｂ １.６６±０.００ａ ７９.２０±０.０３ｂ

　 １) Ｐａ: 芦苇 Ｐｈｒａｇｍｉｔｅｓ ａｕｓｔｒａｌｉｓ (Ｃａｖ.) Ｔｒｉｎ. ｅｘ Ｓｔｅｕｄ.ꎻ Ｃｍ: 短叶茳芏 Ｃｙｐｅｒｕｓ ｍａｌａｃｃｅｎｓｉｓ ｓｕｂｓｐ. ｍｏｎｏｐｈｙｌｌｕｓ ( Ｖａｈｌ) Ｔ. Ｋｏｙａｍａꎻ Ｋｏ: 秋茄树
Ｋａｎｄｅｌｉａ ｏｂｏｖａｔａ Ｓｈｅｕｅ ｅｔ ａｌ.ꎻ ＭＦ: 光滩Ｍｕｄ ｆｌａｔ. 同列中不同小写字母表示差异显著(Ｐ<０.０５)Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｃｏｌｕｍｎ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈｅ
ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ (Ｐ<０.０５) .

表 ３　 福建闽江河口湿地不同生态修复植物根际真菌门水平的相对丰度(Ｘ±ＳＤ) １)

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｆｕｎｇｉ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｐｌａｎｔｓ ｉｎ Ｍｉｎｊｉａｎｇ Ｒｉｖｅｒ ｅｓｔｕａｒｙ ｗｅｔｌａｎｄ ｏｆ
Ｆｕｊｉａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ (Ｘ±ＳＤ) １)

土壤样本
Ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅ

各门的相对丰度 / ％　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｅａｃｈ ｐｈｙｌｕｍ

子囊菌门 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ 担子菌门 Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ 壶菌门 Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ 罗兹菌门 Ｒｏｚｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ 根肿黑粉菌门 Ｅｎｔｏｒｒｈｉｚｏｍｙｃｏｔａ

Ｐａ ８７.１１±０.０５ａ ６.２９±０.０２ｃ ０.７０±０.００ｃ ０.３５±０.００ｃ ０.０５±０.００ｂ
Ｃｍ ５８.０６±０.２６ｂ １１.０６±０.１８ｂ ０.９３±０.０１ｃ ０.９４±０.０１ｃ ２１.８６±０.２６ａ
Ｋｏ ４７.８５±０.０４ｂ １６.２７±０.０５ａ ４.９９±０.０４ｂ ２.９１±０.０１ｂ ０.１２±０.００ｂ
ＭＦ １８.２１±０.０３ｃ ７.７７±０.０２ｃ ８.８２±０.０２ａ ９.７４±０.０２ａ ０.０６±０.００ｂ

土壤样本
Ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅ

各门的相对丰度 / ％　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｅａｃｈ ｐｈｙｌｕｍ

被孢霉门
Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ

滑壶菌门
Ａｐｈｅｌｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ

毛霉门
Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ

捕虫霉亚门
Ｚｏｏｐａｇｏｍｙｃｏｔａ

梳霉亚门
Ｋｉｃｋｘｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ

其他
Ｏｔｈｅｒｓ

Ｐａ ０.０６±０.００ａ ０.００±０.００ｂ ０.０２±０.００ａ ０.００±０.００ａ ０.００±０.００ａ ５.４２±０.０３ｃ
Ｃｍ ０.０２±０.００ａ ０.０１±０.００ｂ ０.０１±０.００ａ ０.００±０.００ａ ０.０１±０.００ａ ７.１０±０.０２ｃ
Ｋｏ ０.０６±０.００ａ ０.０２±０.００ｂ ０.０８±０.００ａ ０.０４±０.００ａ ０.０１±０.００ａ ２７.６５±０.０６ｂ
ＭＦ ０.０６±０.００ａ ０.０７±０.００ａ ０.０１±０.００ａ ０.０２±０.００ａ ０.０２±０.００ａ ５５.２５±０.０３ａ

　 １) Ｐａ: 芦苇 Ｐｈｒａｇｍｉｔｅｓ ａｕｓｔｒａｌｉｓ (Ｃａｖ.) Ｔｒｉｎ. ｅｘ Ｓｔｅｕｄ.ꎻ Ｃｍ: 短叶茳芏 Ｃｙｐｅｒｕｓ ｍａｌａｃｃｅｎｓｉｓ ｓｕｂｓｐ. ｍｏｎｏｐｈｙｌｌｕｓ ( Ｖａｈｌ) Ｔ. Ｋｏｙａｍａꎻ Ｋｏ: 秋茄树
Ｋａｎｄｅｌｉａ ｏｂｏｖａｔａ Ｓｈｅｕｅ ｅｔ ａｌ.ꎻ ＭＦ: 光滩Ｍｕｄ ｆｌａｔ. 同列中不同小写字母表示差异显著(Ｐ<０.０５)Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｃｏｌｕｍｎ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈｅ
ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ (Ｐ<０.０５) .

５４
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(相对丰度达 ２１.８６％)ꎮ
４ 个土壤样本中真菌属水平的相对丰度见表 ４ꎮ

结 果 显 示: Ｅｎｔｏｒｒｈｉｚａ、 Ｇｅｏｓｍｉｔｈｉａ 和 篮 状 菌 属

(Ｔａｌａｒｏｍｙｃｅｓ)在短叶茳芏根际土壤中的相对丰度均

最高ꎬ且显著高于另 ３ 个土壤样本ꎮ Ｗｉｃｋｅｒｈａｍｏｍｙｃｅｓ、
赤霉属(Ｇｉｂｂｅｒｅｌｌａ)和 Ｐａｒａｐｈａｅｏｓｐｈａｅｒｉａ 在秋茄树根

际土壤中的相对丰度均显著高于另 ３ 个土壤样本ꎮ
竹荪属(Ｄｉｃｔｙｏｐｈｏｒａ)在光滩土壤中的相对丰度显著

高于３ 种植物根际土壤ꎮ
２.４　 不同生态修复植物根际微生物的 α多样性分析

结果(表 ５)显示:在细菌群落方面ꎬ芦苇、短叶茳

芏和秋茄树根际细菌群落的 ＡＣＥ、Ｃｈａｏ 和 Ｓｏｂｓ 指数

均显著(Ｐ<０.０５)高于光滩ꎻ短叶茳芏根际细菌群落

的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数显著高于芦苇、秋茄树和光滩ꎮ 在真

菌群落方面ꎬ芦苇和短叶茳芏根际真菌的 ４ 个 α多样

　 　 　

性指数均显著低于秋茄树和光滩ꎬ且秋茄树根际真菌

群落的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数显著低于光滩ꎮ
２.５　 不同生态修复植物根际土壤的化学性质分析

结果(表 ６)显示:光滩土壤的有效硫和速效钾含

量显著(Ｐ<０.０５)高于 ３ 种植物根际土壤ꎬ秋茄树根

际土壤的速效磷含量显著高于另 ３ 个土壤样本ꎬ芦苇

根际土壤的铵态氮和硝态氮含量显著高于另 ３ 个土

壤样本ꎮ
２.６　 根际土壤化学性质与根际微生物 α多样性指数

的相关性分析

　 　 相关性分析结果(图 ３)显示:根际土壤有效硫、
速效钾和速效磷含量与根际细菌群落 ４ 个 α 多样性

指数均呈显著(Ｐ<０.０５)或极显著(Ｐ<０.０１)负相关ꎻ
而根际土壤铵态氮和硝态氮含量与根际细菌群落

４ 个 α多样性指数的相关性均不显著ꎮ 根际土壤速

　 　 　
表 ４　 福建闽江河口湿地不同生态修复植物根际真菌属水平的相对丰度(Ｘ±ＳＤ) １)

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｆｕｎｇｉ ａｔ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｐｌａｎｔｓ ｉｎ Ｍｉｎｊｉａｎｇ Ｒｉｖｅｒ ｅｓｔｕａｒｙ ｗｅｔｌａｎｄ ｏｆ
Ｆｕｊｉａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ (Ｘ±ＳＤ) １)

土壤样本
Ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅ

各属的相对丰度 / ％　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｅａｃｈ ｇｅｎｕｓ

Ｅｎｔｏｒｒｈｉｚａ Ｗｉｃｋｅｒｈａｍｏｍｙｃｅｓ Ｇｅｏｓｍｉｔｈｉａ 篮状菌属 Ｔａｌａｒｏｍｙｃｅｓ 赤霉属 Ｇｉｂｂｅｒｅｌｌａ Ｐａｒａｐｈａｅｏｓｐｈａｅｒｉａ

Ｐａ ０.１２±０.００ｂ １.５１±０.００ｂ １.１１±０.０１ｂ １.４２±０.０１ｂ ０.７９±０.０１ｂ １.４７±０.００ｂ
Ｃｍ ２１.８６±０.２６ａ ０.２４±０.００ｃ １０.７７±０.１０ａ ５.８５±０.０５ａ ０.３１±０.００ｂ ０.２８±０.００ｃ
Ｋｏ ０.０５±０.００ｂ １３.５１±０.０５ａ １.８７±０.０１ｂ ０.２９±０.００ｃ ４.５３±０.０９ａ ３.３２±０.０３ａ
ＭＦ ０.０６±０.００ｂ ０.０３±０.００ｃ ０.０６±０.００ｂ ０.８７±０.０１ｃ ０.００±０.００ｂ ０.６８±０.００ｃ

土壤样本
Ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅ

各属的相对丰度 / ％　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｅａｃｈ ｇｅｎｕｓ

竹荪属 Ｄｉｃｔｙｏｐｈｏｒａ 平革菌属 Ｐｈａｎｅｒｏｃｈａｅｔｅ Ｐｓｅｕｄｅｕｒｏｔｉｕｍ 小球壳孢属 Ｍｉｃｒｏｓｐｈａｅｒｏｐｓｉｓ 其他 Ｏｔｈｅｒｓ

Ｐａ １.８４±０.０１ｂ ３.０７±０.０１ａ ２.００±０.０１ｂ １.４３±０.００ａ ８５.２３±０.０３ｂ
Ｃｍ ０.４４±０.００ｃ ０.２６±０.００ｂ ０.２０±０.００ｃ ０.２６±０.００ｃ ５９.５３±０.２３ｃ
Ｋｏ ０.２３±０.００ｃ ０.４１±０.００ｂ ０.１８±０.００ｃ １.２０±０.０１ｂ ７４.４１±０.０８ｂ
ＭＦ ３.２４±０.０１ａ ０.５１±０.００ｂ ２.１０±０.００ａ ０.７８±０.００ｃ ９１.６７±０.０１ａ

　 １) Ｐａ: 芦苇 Ｐｈｒａｇｍｉｔｅｓ ａｕｓｔｒａｌｉｓ (Ｃａｖ.) Ｔｒｉｎ. ｅｘ Ｓｔｅｕｄ.ꎻ Ｃｍ: 短叶茳芏 Ｃｙｐｅｒｕｓ ｍａｌａｃｃｅｎｓｉｓ ｓｕｂｓｐ. ｍｏｎｏｐｈｙｌｌｕｓ ( Ｖａｈｌ) Ｔ. Ｋｏｙａｍａꎻ Ｋｏ: 秋茄树
Ｋａｎｄｅｌｉａ ｏｂｏｖａｔａ Ｓｈｅｕｅ ｅｔ ａｌ.ꎻ ＭＦ: 光滩Ｍｕｄ ｆｌａｔ. 同列中不同小写字母表示差异显著(Ｐ<０.０５)Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｃｏｌｕｍｎ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈｅ
ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ (Ｐ<０.０５) .

　 　 　表 ５　 福建闽江河口湿地不同生态修复植物根际微生物群落 α多样性比较(Ｘ±ＳＤ) １)

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｎ α ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｐｌａｎｔｓ ｉｎ Ｍｉｎｊｉａｎｇ Ｒｉｖｅｒ ｅｓｔｕａｒｙ
ｗｅｔｌａｎｄ ｏｆ Ｆｕｊｉａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ (Ｘ±ＳＤ) １)

土壤样本
Ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅ

细菌群落的 α多样性指数　 α ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ 真菌群落的 α多样性指数　 α ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

ＡＣＥ 指数
ＡＣＥ ｉｎｄｅｘ

Ｃｈａｏ 指数
Ｃｈａｏ ｉｎｄｅｘ

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

Ｓｏｂｓ 指数
Ｓｏｂｓ ｉｎｄｅｘ

ＡＣＥ 指数
ＡＣＥ ｉｎｄｅｘ

Ｃｈａｏ 指数
Ｃｈａｏ ｉｎｄｅｘ

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

Ｓｏｂｓ 指数
Ｓｏｂｓ ｉｎｄｅｘ

Ｐａ ６ ０６５.５２±２７２.０３ａｂ ５ ４７０.６６±２６６.９６ａ ６.７９±０.１３ｂ ４ ０９９.５０±２０１.２４ａｂ 　 ７６５.７０±１５８.７９ｂ 　 ７６５.８７±１６２.１７ｂ ２.８９±０.６０ｃ 　 ６４６.５０±１５７.０５ｂ
Ｃｍ ６ ０７３.３１±５１４.８４ａ ５ ４７３.０６±４５４.９３ａ ６.９８±０.１０ａ ４ ２１３.８３±２４０.７６ａ ７７８.６８±１１７.８２ｂ ７７３.９９±１２０.３６ｂ ２.３６±０.５５ｃ ６７４.１７±１０８.２０ｂ
Ｋｏ ５ ６００.８７±４７４.５１ｂ ５ ０４５.４２±４０２.７７ｂ ６.６１±０.２３ｂ ３ ８３６.００±２９７.９５ｂ １ ０６９.１２±２２４.３２ａ １ ０８４.７５±２３６.８２ａ ５.３２±０.３４ｂ １ ０１７.５０±２０７.７９ａ
ＭＦ ４ ７５８.３５±２０９.８９ｃ ４ ３５２.４１±１８１.８７ｃ ６.４８±０.０５ｃ ３ ５５３.００±１１０.８５ｃ １ １７２.１１±１０５.５３ａ １ １８５.４５±１０５.４２ａ ５.８５±０.０７ａ １ １２５.８３±１０２.３７ａ

　 １) Ｐａ: 芦苇 Ｐｈｒａｇｍｉｔｅｓ ａｕｓｔｒａｌｉｓ (Ｃａｖ.) Ｔｒｉｎ. ｅｘ Ｓｔｅｕｄ.ꎻ Ｃｍ: 短叶茳芏 Ｃｙｐｅｒｕｓ ｍａｌａｃｃｅｎｓｉｓ ｓｕｂｓｐ. ｍｏｎｏｐｈｙｌｌｕｓ ( Ｖａｈｌ) Ｔ. Ｋｏｙａｍａꎻ Ｋｏ: 秋茄树
Ｋａｎｄｅｌｉａ ｏｂｏｖａｔａ Ｓｈｅｕｅ ｅｔ ａｌ.ꎻ ＭＦ: 光滩Ｍｕｄ ｆｌａｔ. 同列中不同小写字母表示差异显著(Ｐ<０.０５)Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｃｏｌｕｍｎ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈｅ
ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ (Ｐ<０.０５) .
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表 ６　 福建闽江河口湿地不同生态修复植物根际土壤化学性质比较(Ｘ±ＳＤ) １)

Ｔａｂｌｅ ６　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｎ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｐｌａｎｔｓ ｉｎ Ｍｉｎｊｉａｎｇ Ｒｉｖｅｒ ｅｓｔｕａｒｙ ｗｅｔｌａｎｄ ｏｆ
Ｆｕｊｉａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ (Ｘ±ＳＤ) １)

土壤样本
Ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅ

有效硫含量 / (ｍｇｋｇ－１)
Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｓｕｌｆｕｒ ｃｏｎｔｅｎｔ

速效钾含量 / (ｍｇｋｇ－１)
Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ ｃｏｎｔｅｎｔ

速效磷含量 / (μｍｏｌｍＬ－１)
Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ｃｏｎｔｅｎｔ

铵态氮含量 / (μｇｇ－１)
Ａｍｍｏｎｉｕｍ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｃｏｎｔｅｎｔ

硝态氮含量 / (μｇｇ－１)
Ｎｉｔｒａｔｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｃｏｎｔｅｎｔ

Ｐａ １２２.８４±１.６６ｂ ４０１.８８±３.０４ｂ ９.９８±０.０２ｃ １.２９±０.１２ａ １５.６８±０.１８ａ
Ｃｍ ７５.４７±０.９４ｄ ３２１.５０±２.７０ｄ ９.９６±０.０２ｃ ０.６３±０.０５ｃ ８.００±０.１５ｃ
Ｋｏ ９０.８５±１.２３ｃ ３８５.９１±３.３６ｃ １２.２７±０.０２ａ ０.６７±０.０４ｃ ６.０２±０.１４ｄ
ＭＦ １８５.２１±１.５７ａ ４１５.５９±４.３９ａ １０.０８±０.０２ｂ １.０５±０.０３ｂ １４.１１±０.３１ｂ

　 １) Ｐａ: 芦苇 Ｐｈｒａｇｍｉｔｅｓ ａｕｓｔｒａｌｉｓ (Ｃａｖ.) Ｔｒｉｎ. ｅｘ Ｓｔｅｕｄ.ꎻ Ｃｍ: 短叶茳芏 Ｃｙｐｅｒｕｓ ｍａｌａｃｃｅｎｓｉｓ ｓｕｂｓｐ. ｍｏｎｏｐｈｙｌｌｕｓ ( Ｖａｈｌ) Ｔ. Ｋｏｙａｍａꎻ Ｋｏ: 秋茄树
Ｋａｎｄｅｌｉａ ｏｂｏｖａｔａ Ｓｈｅｕｅ ｅｔ ａｌ.ꎻ ＭＦ: 光滩Ｍｕｄ ｆｌａｔ. 同列中不同小写字母表示差异显著(Ｐ<０.０５)Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｃｏｌｕｍｎ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈｅ
ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ (Ｐ<０.０５) .

ｗＡＳ: 有效硫含量 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｓｕｌｆｕｒ ｃｏｎｔｅｎｔꎻ ｗＡＫ: 速效钾含量 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ ｃｏｎｔｅｎｔꎻ ｗＡＰ : 速效磷含量 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ｃｏｎｔｅｎｔꎻ ｗＡＮ: 铵态氮
含量 Ａｍｍｏｎｉｕｍ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｃｏｎｔｅｎｔꎻ ｗＮＮ: 硝态氮含量 Ｎｉｔｒａｔｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｃｏｎｔｅｎｔ. ∗: Ｐ<０.０５ꎻ ∗∗: Ｐ<０.０１.

图 ３　 福建闽江河口湿地不同生态修复植物根际土壤化学性质与根际细菌(左图)和真菌(右图)群落 α多样性指数的相关性
Ｆｉｇ. ３　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｎｄ α ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘｅｓ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ( ｔｈｅ ｌｅｆｔ ｆｉｇｕｒｅ) ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ

( ｔｈｅ ｒｉｇｈｔ ｆｉｇｕｒｅ) ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｐｌａｎｔｓ ｉｎ Ｍｉｎｊｉａｎｇ Ｒｉｖｅｒ ｅｓｔｕａｒｙ ｗｅｔｌａｎｄ ｏｆ Ｆｕｊｉａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

效钾和速效磷含量与根际真菌群落 ４ 个 α 多样性指

数均呈显著或极显著正相关ꎻ根际土壤有效硫含量仅

与根际真菌群落 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数呈极显著正相关ꎻ而根

际土壤铵态氮和硝态氮含量与根际真菌群落 ４ 个 α
多样性指数均无显著相关性ꎮ
２.７　 不同生态修复植物根际微生物的生态位类型分析

　 　 结果(表 ７)显示:光滩土壤细菌中中性型占比最

　 　 　

高ꎬ达 ４１.１７％ꎻ而中性型在 ３ 种植物根际细菌中占比

均最低ꎬ平均占比仅为 １５.７６％ꎮ ３ 种植物根际细菌

中特化型占比最高(５４.２６％ ~ ５７.９８％)ꎬ泛化型占比

次之(２６.７０％ ~ ２９.８５％)ꎬ二者在 ３ 种植物根际细菌

中占比由大到小均依次为短叶茳芏、芦苇、秋茄树ꎮ
由表 ７ 还可见:光滩土壤真菌中泛化型占比最高

(５２.１４％)ꎻ而 ３ 种植物根际真菌均以中性型为主ꎬ占
　 　 　

表 ７　 福建闽江河口湿地不同生态修复植物根际微生物生态位类型
Ｔａｂｌｅ ７　 Ｎｉｃｈｅ ｔｙｐｅ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｐｌａｎｔｓ ｉｎ Ｍｉｎｊｉａｎｇ Ｒｉｖｅｒ ｅｓｔｕａｒｙ ｗｅｔｌａｎｄ ｏｆ Ｆｕｊｉａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

土壤样本１)

Ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅ１)
细菌生态位类型占比 / ％　 Ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ｏｆ ｎｉｃｈｅ ｔｙｐｅ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ 真菌生态位类型占比 / ％　 Ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ｏｆ ｎｉｃｈｅ ｔｙｐｅ ｏｆ ｆｕｎｇｉ

泛化型 Ｇｅｎｅｒａｌｉｓｔ 中性型 Ｎｅｕｔｒａｌ 特化型 Ｓｐｅｃｉａｌｉｓｔ 泛化型 Ｇｅｎｅｒａｌｉｓｔ 中性型 Ｎｅｕｔｒａｌ 特化型 Ｓｐｅｃｉａｌｉｓｔ

Ｐａ ２７.７３ １６.０７ ５６.２０ ５.１６ ９３.２４ １.６０
Ｃｍ ２９.８５ １２.１８ ５７.９８ １５.６６ ７７.９４ ６.４１
Ｋｏ ２６.７０ １９.０４ ５４.２６ ３４.７０ ５８.７２ ６.５８
ＭＦ ２２.０７ ４１.１７ ３６.７６ ５２.１４ ４３.５９ ４.２７

　 １) Ｐａ: 芦苇 Ｐｈｒａｇｍｉｔｅｓ ａｕｓｔｒａｌｉｓ (Ｃａｖ.) Ｔｒｉｎ. ｅｘ Ｓｔｅｕｄ.ꎻ Ｃｍ: 短叶茳芏 Ｃｙｐｅｒｕｓ ｍａｌａｃｃｅｎｓｉｓ ｓｕｂｓｐ. ｍｏｎｏｐｈｙｌｌｕｓ ( Ｖａｈｌ) Ｔ. Ｋｏｙａｍａꎻ Ｋｏ: 秋茄树
Ｋａｎｄｅｌｉａ ｏｂｏｖａｔａ Ｓｈｅｕｅ ｅｔ ａｌ.ꎻ ＭＦ: 光滩 Ｍｕｄ ｆｌａｔ.
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比均在 ５８％以上ꎬ尤其是芦苇根际真菌中中性型占

比高达 ９３.２４％ꎮ 此外ꎬ４ 个土壤样本中的真菌均以

特化型占比最低ꎮ
２.８　 不同生态修复植物根际微生物群落的构建过程

分析

　 　 结果(表 ８)显示:异质选择是所有土壤样本细菌

群落的主要构建过程ꎬ占比均在 ５０％以上ꎬ其中ꎬ光
滩土壤细菌的异质选择占比最高ꎬ达 ７３.９３％ꎮ 短叶

茳芏和秋茄树根际细菌群落构建过程中扩散限制的

占比也较高ꎻ芦苇根际细菌群落构建过程中漂变占比

略高于扩散限制ꎮ 光滩土壤细菌群落构建过程还存

在一定比例的同质扩散ꎬ而 ３ 种植物根际细菌群落构

建过程不存在同质扩散ꎮ
由表 ８ 还可见:３ 种植物根际真菌群落构建过程

以扩散限制为主ꎬ占比均在 ７８％以上ꎬ而光滩土壤真

菌群落构建过程以同质扩散为主ꎬ无扩散限制ꎮ 芦苇

和秋茄树根际真菌群落构建过程还存在一定比例的

异质选择和漂变ꎬ短叶茳芏根际真菌群落构建过程还

包括异质选择、同质选择、同质扩散和漂变ꎮ
２.９　 不同生态修复植物根际微生物群落的功能预测

细菌群落的功能通过相关基因的表达丰度来反

映ꎬ结果见图 ４ꎮ 结果显示:与光滩土壤细菌群落相

　 　 　
表 ８　 福建闽江河口湿地不同生态修复植物根际微生物群落构建
过程１)

Ｔａｂｌｅ ８　 Ａｓｓｅｍｂｌｙ ｐｒｏｃｅｓｓ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｏｆ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｐｌａｎｔｓ ｉｎ Ｍｉｎｊｉａｎｇ Ｒｉｖｅｒ ｅｓｔｕａｒｙ
ｗｅｔｌａｎｄ ｏｆ Ｆｕｊｉａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ１)

土壤样本
Ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅ

细菌群落构建过程占比 / ％
Ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｓｓｅｍｂｌｙ ｐｒｏｃｅｓｓ

ＤＬ ＨｅＳ ＨＤ ＤＯ

Ｐａ ２０.００ ５３.３３ ０.００ ２６.６７
Ｃｍ ３９.２３ ５９.００ ０.００ １.７７
Ｋｏ ４４.０３ ５０.９４ ０.００ ５.０３
ＭＦ ２０.４６ ７３.９３ ４.９５ ０.６６

土壤样本
Ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅ

真菌群落构建过程占比 / ％
Ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｓｓｅｍｂｌｙ ｐｒｏｃｅｓｓ

ＤＬ ＨｅＳ ＨｏＳ ＨＤ ＤＯ

Ｐａ ７８.１６ １２.６４ ０.００ ０.００ ９.２０
Ｃｍ ８８.６２ ４.０７ １.６３ １.６３ ４.０７
Ｋｏ ９２.１６ １.９６ ０.００ ０.００ ５.８８
ＭＦ ０.００ ０.００ １３.３３ ６０.００ ２６.６７

　 １) Ｐａ: 芦苇 Ｐｈｒａｇｍｉｔｅｓ ａｕｓｔｒａｌｉｓ (Ｃａｖ.) Ｔｒｉｎ. ｅｘ Ｓｔｅｕｄ.ꎻ Ｃｍ: 短叶茳
芏 Ｃｙｐｅｒｕｓ ｍａｌａｃｃｅｎｓｉｓ ｓｕｂｓｐ. ｍｏｎｏｐｈｙｌｌｕｓ (Ｖａｈｌ) Ｔ. Ｋｏｙａｍａꎻ Ｋｏ:
秋茄树 Ｋａｎｄｅｌｉａ ｏｂｏｖａｔａ Ｓｈｅｕｅ ｅｔ ａｌ.ꎻ ＭＦ: 光滩 Ｍｕｄ ｆｌａｔ. ＤＬ: 扩散
限制 Ｄｉｓｐｅｒｓａｌ ｌｉｍｉｔａｔｉｏｎꎻ ＨｅＳ: 异质选择 Ｈｅｔｅｒｏｇｅｎｅｏｕｓ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎꎻ
ＨＤ: 同质扩散 Ｈｏｍｏｇｅｎｉｚｉｎｇ ｄｉｓｐｅｒｓａｌꎻ ＤＯ: 漂变 Ｄｒｉｆｔꎻ ＨｏＳ: 同质
选择 Ｈｏｍｏｇｅｎｉｚｉｎｇ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ.

比ꎬ３ 种植物根际土壤细菌群落在氮代谢、有机物分

解等方面均有提升ꎬ其中ꎬ短叶茳芏根际细菌的氮呼

吸、硝酸盐还原、硝酸盐呼吸、含硫化合物的暗氧化、
暗硫化物氧化、暗硫氧化、暗铁氧化和木质素分解相

关基因表达丰度有较大提升ꎻ芦苇根际细菌群落的芳

Ｐａ: 芦苇 Ｐｈｒａｇｍｉｔｅｓ ａｕｓｔｒａｌｉｓ (Ｃａｖ.) Ｔｒｉｎ. ｅｘ Ｓｔｅｕｄ.ꎻ Ｃｍ: 短叶茳芏
Ｃｙｐｅｒｕｓ ｍａｌａｃｃｅｎｓｉｓ ｓｕｂｓｐ. ｍｏｎｏｐｈｙｌｌｕｓ (Ｖａｈｌ) Ｔ. Ｋｏｙａｍａꎻ Ｋｏ: 秋茄树
Ｋａｎｄｅｌｉａ ｏｂｏｖａｔａ Ｓｈｅｕｅ ｅｔ ａｌ.ꎻ ＭＦ: 光滩 Ｍｕｄ ｆｌａｔ.

图 ４　 福建闽江河口湿地不同生态修复植物根际细菌群落功能预测
Ｆｉｇ. ４ 　 Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｐｌａｎｔｓ ｉｎ Ｍｉｎｊｉａｎｇ Ｒｉｖｅｒ ｅｓｔｕａｒｙ ｗｅｔｌａｎｄ ｏｆ
Ｆｕｊｉａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

８４
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香族化合物降解、纤维素水解、木聚糖分解、几丁质分

解、暗氢氧化、锰氧化、脂肪族非甲烷烃降解和好氧亚

硝酸盐氧化相关基因表达丰度有明显提升ꎻ秋茄树根

际细菌群落的甲醇氧化相关基因表达丰度明显提高ꎮ
真菌群落的功能预测结果见图 ５ꎮ 结果显示:与

光滩相比ꎬ３ 种植物根际土壤中植物病原体的相对丰

度均上升ꎬ以短叶茳芏最为明显ꎻ秋茄树根际土壤中

木腐生和叶腐生生物的相对丰度有所上升ꎮ

Ｐａ: 芦苇 Ｐｈｒａｇｍｉｔｅｓ ａｕｓｔｒａｌｉｓ (Ｃａｖ.) Ｔｒｉｎ. ｅｘ Ｓｔｅｕｄ.ꎻ Ｃｍ: 短叶茳芏
Ｃｙｐｅｒｕｓ ｍａｌａｃｃｅｎｓｉｓ ｓｕｂｓｐ. ｍｏｎｏｐｈｙｌｌｕｓ (Ｖａｈｌ) Ｔ. Ｋｏｙａｍａꎻ Ｋｏ: 秋茄树
Ｋａｎｄｅｌｉａ ｏｂｏｖａｔａ Ｓｈｅｕｅ ｅｔ ａｌ.ꎻ ＭＦ: 光滩 Ｍｕｄ ｆｌａｔ.

图 ５　 福建闽江河口湿地不同生态修复植物根际真菌群落功能预测
Ｆｉｇ. ５ 　 Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｐｌａｎｔｓ ｉｎ Ｍｉｎｊｉａｎｇ Ｒｉｖｅｒ ｅｓｔｕａｒｙ ｗｅｔｌａｎｄ ｏｆ
Ｆｕｊｉａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ

２.１０　 不同生态修复植物根际微生物群落的拓扑特

征分析

　 　 基于 Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关性分析ꎬ选择相对丰度排名

前 ５００ 的 ＯＴＵ 构建共线性网络模型 (Ｒ > ０. ６ꎬＰ <
０.０１)ꎮ 结果(表 ９)显示:４ 个土壤样本细菌群落的

正相关边数与总边数的比值(Ｒ)均大于 ０.５ꎬ表明细

菌群落间为共生关系ꎮ 值得关注的是ꎬ芦苇根际细菌

群落的平均度最高(１２.１９)ꎬ且相对模块化指数接近

１(０.９３)ꎬ表明芦苇根际细菌群落具有较强的相互作

用和较高的稳定性ꎮ

　 　 由表 ９ 还可见:３ 种植物根际真菌群落间同样为

共生关系ꎬ而光滩土壤真菌群落间为协同作用ꎮ ３ 种

植物中ꎬ仅秋茄树根际真菌群落的平均度(３.３２)低于

光滩(３.６６)ꎬ表明秋茄树根际细菌群落间相互作用较

弱ꎮ 比较而言ꎬ芦苇根际真菌群落的平均度最高

(４.６６)ꎬ且相对模块化指数最接近 １(０.９９)ꎬ表明芦

苇根际真菌群落间相互作用较强且群落稳定ꎮ

表 ９　 福建闽江河口湿地不同生态修复植物根际微生物群落拓扑特征
指数１)

Ｔａｂｌｅ ９　 Ｔｏｐｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃ ｉｎｄｅｘｅｓ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｐｌａｎｔｓ ｉｎ Ｍｉｎｊｉａｎｇ
Ｒｉｖｅｒ ｅｓｔｕａｒｙ ｗｅｔｌａｎｄ ｏｆ Ｆｕｊｉａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ１)

土壤样本
Ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅ

细菌　 Ｂａｃｔｅｒｉｕｍ 真菌　 Ｆｕｎｇｕｓ

Ｒ ＡＤ ＲＭ Ｒ ＡＤ ＲＭ

　 Ｐａ ０.５３ １２.１９ ０.９３ ０.６８ ４.６６ ０.９９
　 Ｃｍ ０.６１ ４.５５ １.０７ ０.７１ ３.９２ ０.７２
　 Ｋｏ ０.５４ ６.４２ １.３９ ０.６１ ３.３２ ０.６９
　 ＭＦ ０.５７ ６.９２ １.４７ ０.４６ ３.６６ ０.８７

　 １) Ｐａ: 芦苇 Ｐｈｒａｇｍｉｔｅｓ ａｕｓｔｒａｌｉｓ (Ｃａｖ.) Ｔｒｉｎ. ｅｘ Ｓｔｅｕｄ.ꎻ Ｃｍ: 短叶茳
芏 Ｃｙｐｅｒｕｓ ｍａｌａｃｃｅｎｓｉｓ ｓｕｂｓｐ. ｍｏｎｏｐｈｙｌｌｕｓ (Ｖａｈｌ) Ｔ. Ｋｏｙａｍａꎻ Ｋｏ:
秋茄树 Ｋａｎｄｅｌｉａ ｏｂｏｖａｔａ Ｓｈｅｕｅ ｅｔ ａｌ.ꎻ ＭＦ: 光滩 Ｍｕｄ ｆｌａｔ. Ｒ: 正相
关边数与总边数的比值 Ｒａｔｉｏ ｏｆ ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｅｄｇｅ ｎｕｍｂｅｒ ｔｏ
ｔｏｔａｌ ｅｄｇｅ ｎｕｍｂｅｒꎻ ＡＤ: 平均度 Ａｖｅｒａｇｅ ｄｅｇｒｅｅꎻ ＲＭ: 相对模块化
指数 Ｒｅｌａｔｉｖｅｌｙ ｍｏｄｕｌａｒ ｉｎｄｅｘ.

３　 讨　 　 论

本研究中ꎬ光滩土壤微生物的特有 ＯＴＵ 数最高ꎬ
而芦苇、短叶茳芏和秋茄树根际微生物特有 ＯＴＵ 数

较低且存在差异ꎬ表明植物根系对土壤环境具有较大

影响ꎬ也表明不同植物对根际土壤微生物群落具有特

定的选择性ꎬ这可能与植物根系分泌物的化学成分有

关ꎬ这些化学成分可以影响土壤微生物的组成[３４]ꎮ
３.１　 植物根际微生物群落组成及影响因子

本研究 ４ 个土壤样本的细菌群落中ꎬ变形菌门为

主要菌门ꎬ表明变形菌门细菌对土壤环境具有普遍的

适应性和生态优势[３５]ꎮ 以往研究表明秋茄树根系分

泌物含有促进拟杆菌门细菌生长的特定化学成

分[３６]ꎬ本研究中拟杆菌门在秋茄树根际土壤中的相

对丰度最高正好印证了这一点ꎮ 芽孢杆菌属在芦苇

根际细菌中的相对丰度最高ꎬ可能是由于芦苇根系分

泌物或根系结构对芽孢杆菌属细菌富集的促进作

用[３７]ꎮ 硝化螺旋菌属在光滩、秋茄树和芦苇土壤样

本中相对丰度较为一致ꎬ显著高于短叶茳芏根际土

壤ꎬ原因可能在于该属细菌通过将铵态氮氧化为亚硝

９４
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酸盐ꎬ对生态系统的氮元素转化至关重要[３８－３９]ꎬ而短

叶茳芏根际土壤中低浓度的铵态氮不利于自身生

长[４０]ꎮ 在真菌群落中ꎬ４ 个土壤样本均以子囊菌门

的相对丰度最高ꎬ并且在 ３ 种植物根际土壤中的相对

丰度显著高于光滩土壤ꎬ这是由于子囊菌门是碳氮循

环[４１]和微生物与植物相互作用[４２] 的重要驱动因子ꎮ
担子菌门的相对丰度在秋茄树根际真菌中最高ꎬ结合

功能预测结果中秋茄树根际土壤样本中木腐生功能

真菌占比最高ꎬ表明秋茄树根际可能存在较高的木质

残体分解活动[４３]ꎮ 壶菌门和罗兹菌门则在光滩土壤

中占有优势ꎬ壶菌门在湿地环境中常作为重要的寄生

菌或腐生菌ꎬ其相对丰度高可能与光滩土壤的水分含

量较高相关[４４]ꎬ而罗兹菌门的优势可能与光滩土壤

特有的化学成分有关[４５]ꎮ Ｅｎｔｏｒｒｈｉｚａ 在短叶茳芏根

际土壤中的优势可能与其适应湿地植物根际环境的

能力有关ꎬ其对缺氧环境条件具有较高的耐受性且能

够高效利用营养资源[４６]ꎬ而短叶茳芏根际土壤样本

中如暗硫氧化、含硫化合物的暗氧化功能丰度的提

升ꎬ加速了土壤中氧气的消耗ꎬ形成的厌氧环境使得

Ｅｎｔｏｒｒｈｉｚａ获得竞争优势ꎬ从而在根际真菌群落中占

据主导地位ꎮ
３ 种植物生态修复后ꎬ整体上显著提高了根际土

壤的细菌群落多样性ꎬ表明乡土植物生态修复能对土

壤细菌群落的多样性产生积极影响ꎬ且草本植物芦苇

和短叶茳芏根际细菌多样性高于木本植物秋茄树ꎬ这
可能与芦苇和短叶茳芏的根系形态结构有关ꎬ草本植

物可能产生更多的根系分泌物ꎬ为细菌提供更丰富的

营养ꎬ从而支持更多样化的细菌群落[４７]ꎮ 光滩土壤

中无特征型细菌的比例较高可能与环境压力或不稳

定条件有关ꎬ表明在更为复杂的环境下ꎬ细菌群落难

以形成固定的生态位ꎬ或者环境条件的多变性导致了

细菌群落结构的不确定性[４８]ꎮ 与光滩相比ꎬ短叶茳

芏和芦苇根际真菌 α多样性均下降ꎬ而秋茄树无明显

变化ꎬ其原因可能在于草本植物多数残体留存于地表

土壤ꎬ营养成分的累积吸引了部分原处于根际范围的

真菌种群ꎬ从而导致根际真菌群落 α多样性下降[４９]ꎬ
这在真菌生态组装过程分析中有所印证ꎬ３ 种植物真

菌群落构建中虽均以扩散限制为主导ꎬ但短叶茳芏和

芦苇的异质选择作用高于秋茄树ꎬ异质选择作用的增

强通常与环境条件的多样性有关ꎬ秋茄树生长环境较

为稳定ꎬ使得其根际真菌群落的 α多样性与另 ２ 种植

物的根际真菌群落差异显著ꎮ

３.２　 不同植物根际微生物功能差异及共线网络拓扑

特征

　 　 ３ 种植物根际细菌相较于光滩土壤细菌在氮代

谢和有机物分解等功能上有所提升ꎬ这与芦苇、秋茄

树根际土壤中铵态氮、硝态氮和速效磷含量显著提高

相印证ꎮ 脱硫杆菌门在短叶茳芏根际土壤中的优势

地位ꎬ也与短叶茳芏根际土壤样本中硫呼吸功能高于

其他土壤样本相呼应ꎮ 在共线网络拓扑特征分析中ꎬ
４ 个土壤样本中细菌群落间均为共生关系ꎬ３ 种植物

根际真菌群落间也为共生关系ꎬ表明微生物群落间存

在较强的正向相互作用[５０]ꎮ 与光滩相比ꎬ植物病原

体真菌相对丰度在 ３ 种植物根际土壤中均有上升ꎬ以
短叶茳芏最为明显ꎬ秋茄树根际土壤中的木腐生和叶

腐生真菌相对丰度有所升高ꎬ可能在于短叶茳芏的根

系结构和分泌物更容易吸引或促进植物病原体的生

长ꎬ相比之下ꎬ芦苇和秋茄树样本的病原体真菌相对

丰度虽然有所增加ꎬ但幅度相对较小ꎬ间接表明不同

植物根系对真菌有不同的影响ꎮ
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Ｍｅｔｈｏｄｓ ｉｎ Ｅｃｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎꎬ ２０１２ꎬ ３: ８９－１０１.

[３０] 　 ＺＨＡＮＧ Ｊꎬ ＺＨＡＮＧ Ｂ Ｇꎬ ＬＩＵ Ｙꎬ ｅｔ ａｌ. Ｄｉｓｔｉｎｃｔ ｌａｒｇｅ￣ｓｃａｌｅ
ｂｉｏｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｂｕｌｋ ｓｏｉｌ ａｎｄ
ｓｏｙｂｅａｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｉｎ Ｃｈｉｎａ [ Ｊ ] . Ｓｃｉｅｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ Ｔｏｔａｌ
Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔꎬ ２０１８ꎬ ６４４: ７９１－８００.

[３１] 　 陈瑞蕊ꎬ 张建伟ꎬ 董　 洋ꎬ 等. 盐度对滨海土壤细菌多样性和

群落构建过程的影响 [ Ｊ] . 应用生态学报ꎬ ２０２１ꎬ ３２ ( ５):
１８１６－１８２４.

[３２] 　 ＮＩＮＧ Ｄ Ｌꎬ ＹＵＡＮ Ｍ Ｔꎬ ＷＵ Ｌ Ｗꎬ ｅｔ ａｌ. Ａ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｆｒａｍｅｗｏｒｋ
ｒｅｖｅａｌｓ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｄｒｉｖｅｒｓ ｏｆ ｇｒａｓｓｌａｎｄ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ
ａｓｓｅｍｂｌｙ ｉｎ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ｗａｒｍｉｎｇ [ Ｊ] . Ｎａｔｕｒｅ Ｃｏｍｍｕｎｉｃａｔｉｏｎｓꎬ
２０２０ꎬ １１: ４７１７.

[３３] 　 ＭＡ Ｂꎬ ＷＡＮＧ Ｈ Ｚꎬ ＤＳＯＵＺＡ Ｍꎬ ｅｔ ａｌ. Ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｏｆ ｃｏ￣
ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ ｎｅｔｗｏｒｋ ｔｏｐｏｌｏｇｉｃａｌ ｆｅａｔｕｒｅｓ ｆｏｒ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ ａｔ
ｃｏｎｔｉｎｅｎｔａｌ ｓｃａｌｅ ｉｎ ｅａｓｔｅｒｎ Ｃｈｉｎａ[ Ｊ] . Ｔｈｅ ＩＳＭＥ Ｊｏｕｒｎａｌꎬ ２０１６ꎬ
１０: １８９１－１９０１.

[３４] 　 丁　 娜ꎬ 林　 华ꎬ 张学洪ꎬ 等. 植物根系分泌物与根际微生物

交互作用机制研究进展 [ Ｊ] . 土壤通报ꎬ ２０２２ꎬ ５３ ( ５ ):
１２１２－１２１９.

[３５] 　 张玲豫ꎬ 齐雅柯ꎬ 焦　 健ꎬ 等. 河西走廊沙地芦苇(Ｐｈｒａｇｍｉｔｅｓ
ａｕｓｔｒａｌｉｓ)根际土壤微生物群落多样性[Ｊ] . 中国沙漠ꎬ ２０２１ꎬ ４１
(６): １－９.

[３６] 　 ＢＡＤＲＩ Ｄ Ｖꎬ ＶＩＶＡＮＣＯ Ｊ Ｍ. Ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｏｆ ｒｏｏｔ
ｅｘｕｄａｔｅｓ[Ｊ] . Ｐｌａｎｔ Ｃｅｌｌ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔꎬ ２００９ꎬ ３２: ６６６－６８１.

[３７] 　 洪志锋ꎬ 张旎晨ꎬ 阿　 丹ꎬ 等. 共代谢作用下芦苇根际细菌多

样性 与 群 落 组 成 [ Ｊ ] . 中 国 环 境 科 学ꎬ ２０２２ꎬ ４２ ( ４ ):
１８１２－１８１８.

[３８] 　 ＶＩＪＡＹＡＮ Ａꎬ ＪＡＹＡＤＲＡＤＨＡＮ Ｒ Ｋ Ｖꎬ ＰＩＬＬＡＩ Ｄꎬ ｅｔ ａｌ.
Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａ ａｓ ｖｅｒｓａｔｉｌｅ ｎｉｔｒｉｆｉｅｒｓ: ｔａｘｏｎｏｍｙꎬ ｅｃｏｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙꎬ ｇｅｎｏｍｅ
ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓꎬ ｇｒｏｗｔｈꎬ ａｎｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ [ Ｊ ] . Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ
Ｂａｓｉｃ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙꎬ ２０２１ꎬ ６１: ８８－１０９.

[３９] 　 洪义国ꎬ 焦黎静ꎬ 吴佳鹏ꎬ 等. 海洋亚硝酸盐氧化细菌的多样

性分布及其生态功能研究进展[ Ｊ] . 热带海洋学报ꎬ ２０２１ꎬ ４０
(２): １３９－１４６.

[４０] 　 张林海ꎬ 曾从盛ꎬ 仝　 川. 氮输入和水淹对短叶茳芏生长、养
分及固碳的影响[Ｊ] . 生态学报ꎬ ２０１８ꎬ ３８(１４): ４９３２－４９４１.

[４１] 　 ＧＲＥＥＮ Ｌ Ｅꎬ ＰＯＲＲＡＳ￣ＡＬＦＡＲＯ Ａꎬ ＳＩＮＳＡＢＡＵＧＨ Ｒ Ｌ.
Ｔｒａｎｓｌｏｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ａｎｄ ｃａｒｂｏｎ ｉｎｔｅｇｒａｔｅｓ ｂｉｏｔｉｃ ｃｒｕｓｔ ａｎｄ
ｇｒａｓｓ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ｉｎ ｄｅｓｅｒｔ ｇｒａｓｓｌａｎｄ[Ｊ] . Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｅｃｏｌｏｇｙꎬ ２００８ꎬ
９６: １０７６－１０８５.

(下转第 ６１ 页　 Ｃｏｎｔｉｎｕｅｄ ｏｎ ｐａｇｅ ６１)
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第 ２ 期 林　 熙ꎬ 等: 种植密度和施肥量对林下草珊瑚产量及品质的影响

ｇｒｅｅｎｈｏｕｓｅ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ[Ｊ] . Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ Ｒｅｐｏｒｔｓꎬ ２０２０ꎬ １０: １３８４２.
[２４] 　 ＺＨＡＯ Ｙꎬ ＨＵＡＮＧ Ｙꎬ ＬＩ Ｓꎬ ｅｔ ａｌ. Ｉｍｐｒｏｖｉｎｇ ｔｈｅ ｇｒｏｗｔｈꎬ ｌｏｄｇｉｎｇ

ａｎｄ ｙｉｅｌｄ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｄｅｎｓｉｔｙ￣ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｍａｉｚｅ ｂｙ ｏｐｔｉｍｉｓｉｎｇ
ｐｌａｎｔｉｎｇ ｄｅｎｓｉｔｙ ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｆｅｒｔｉｌｉｓａｔｉｏｎ [ Ｊ ] . Ｐｌａｎｔꎬ Ｓｏｉｌ ａｎｄ
Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔꎬ ２０２０ꎬ ６６(９): ４５３－４６０.

[２５] 　 ＺＨＯＵ Ｗ Ｔꎬ ＹＡＮ Ｌ Ｌꎬ ＦＵ Ｚ Ｑꎬ ｅｔ ａｌ. Ｉｎｃｒｅａｓｉｎｇ ｐｌａｎｔｉｎｇ ｄｅｎｓｉｔｙ
ａｎｄ ｒｅｄｕｃｉｎｇ Ｎ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｉｍｐｒｏｖｅｓ ｙｉｅｌｄ ａｎｄ ｇｒａｉｎ ｆｉｌｌｉｎｇ ａｔ ｔｗｏ
ｓｏｗｉｎｇ ｄａｔｅｓ ｉｎ ｄｏｕｂｌｅ￣ｃｒｏｐｐｉｎｇ ｒｉｃｅ ｓｙｓｔｅｍｓ[Ｊ] . Ｐｌａｎｔｓꎬ ２０２３ꎬ １２
(１２): ２２９８.

[２６] 　 ＥＳＭＡＥＩＬＩＡＮ Ｙꎬ ＡＭＩＲＩ Ｍ Ｂꎬ ＮＥＡＭＡＴＯＬＬＡＨＩ Ｅ. Ｈｉｇｈ ｄｅｎｓｉｔｙ
ｐｌａｎｔｉｎｇ ａｎｄ ｍａｎｕｒｅ ａｆｆｅｃｔ ｆｌｏｗｅｒ ｙｉｅｌｄꎬ ｃｏｒｍ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓꎬ ａｎｄ
ｖｏｌａｔｉｌｅ ｃｏｍｐｏｕｎｄｓ ｏｆ ｓａｆｆｒｏｎ ( Ｃｒｏｃｕｓ ｓａｔｉｖｕｓ Ｌ.) [ Ｊ] . Ｉｎｄｕｓｔｒｉａｌ
Ｃｒｏｐｓ ａｎｄ Ｐｒｏｄｕｃｔｓꎬ ２０２２ꎬ １７６: １１４３６３.

[２７] 　 ＭＡＳＳＡＲＩＯＬＩ Ａ Ｐꎬ ＤＥ ＡＬＥＮＣＡＲ Ｓ Ｍꎬ ＳＩＱＵＥＩＲＡ Ａ Ｆꎬ ｅｔ ａｌ.
Ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｑｕａｌｉｔｙ ａｎｄ ａｎｔｉｏｘｉｄａｎｔ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｏｆ ｄｅｈｙｄｒａｔｅｄ
ｍｅｄｉｃｉｎａｌ ｈｅｒｂｓ[Ｊ] . Ｈｏｒｔｉｃｕｌｔｕｒａｅꎬ ２０２３ꎬ ９(５): ５９７.

[２８] 　 ＪＩＡ Ｔ Ｔꎬ ＣＨＥＮ Ｂꎬ ＭＡ Ｍ. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｐｌａｎｔｉｎｇ ｄｅｎｓｉｔｙ ｏｎ ｔｈｅ
ｇｒｏｗｔｈꎬ ｔａｐｒｏｏｔｓ ｙｉｅｌｄ ａｎｄ ｑｕａｌｉｔｙ ｏｆ Ｇｌｙｃｙｒｒｈｉｚａ ｕｒａｌｅｎｓｉｓ [ Ｊ] .
Ｌｅｇｕｍｅ Ｒｅｓｅａｒｃｈꎬ ２０２３ꎬ ４６(１): ６２－６８.

[２９] 　 ＯＮＩＧＡ Ｉꎬ ＴＯＩＵ Ａꎬ ＨＡＮＧＡＮＵ Ｄꎬ ｅｔ ａｌ. Ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ ｏｆ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ
ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｏｎ ｔｈｅ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｍｅ Ｃａｌｅｎｄｕｌａ ｏｆｆｉｃｉｎａｌｉｓ
ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ ｉｎ Ｒｏｍａｎｉａ [ Ｊ] . Ｆａｒｍａｃｉａꎬ ２０１８ꎬ ６６ ( ６):
９９５－９９８.

[３０] 　 ＭＯＨＡＭＭＡＤＩＡＮ Ｒꎬ ＴＡＨＭＡＳＥＢＰＯＵＲ Ｂꎬ ＳＡＭＩＭＩＦＡＲ Ｐꎬ ｅｔ
ａｌ. Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｐｌａｎｔｉｎｇ ｄａｔｅ ａｎｄ ｄｅｎｓｉｔｙ ｏｎ ｃａｌｅｎｄｕｌａ ａｎｄ ｐｅｐｐｅｒｍｉｎｔ
ｈｅｒｂｓ[ Ｊ] . Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ａｄｖａｎｃｅｓ ｉｎ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅꎬ ２０１４ꎬ １ ( １ ):
２５－２９.

[３１] 　 ＲＯＵＳＳＩＳ Ｉꎬ ＫＡＫＡＢＯＵＫＩ Ｉꎬ ＭＡＶＲＯＥＩＤＩＳ Ａꎬ ｅｔ ａｌ. Ｓｅｅｄ ｆｉｘｅｄ
ｏｉｌ ｃｏｎｔｅｎｔꎬ ｏｉｌ ｙｉｅｌｄꎬ ａｎｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄｓ ｐｒｏｆｉｌｅ ｏｆ Ｎｉｇｅｌｌａ ｓａｔｉｖａ Ｌ. ｉｎ
ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ａｎｄ ｐｌａｎｔ ｄｅｎｓｉｔｙ [ Ｊ] . Ｎｏｔｕｌａｅ Ｂｏｔａｎｉｃａｅ
Ｈｏｒｔｉ Ａｇｒｏｂｏｔａｎｉｃｉ Ｃｌｕｊ￣Ｎａｐｏｃａꎬ ２０２２ꎬ ５０(２): １２７６８.

[３２] 　 ＴＯＵＮＥＫＴＩ Ｔꎬ ＶＡＤＥＬ Ａ Ｍꎬ Ｅｎｎａｊｅｈ Ｍꎬ ｅｔ ａｌ. Ｉｏｎｉｃ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ
ａｎｄ ｓａｌｉｎｉｔｙ ａｆｆｅｃｔ ｍｏｎｏｔｅｒｐｅｎｅ ａｎｄ ｐｈｅｎｏｌｉｃ ｄｉｔｅｒｐｅｎｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ
ｉｎ ｒｏｓｅｍａｒｙ (Ｒｏｓｍａｒｉｎｕｓ ｏｆｆｉｃｉｎａｌｉｓ)[Ｊ] . Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｐｌａｎｔ Ｎｕｔｒｉｔｉｏｎ
ａｎｄ Ｓｏｉｌ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ ２０１１ꎬ １７４(３): ５０４－５１４.

[３３] 　 ＧＯＬＯＢ Ｔ Ｆ. Ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ ｅｑｕａｔｉｏｎ ｍｏｄｅｌｉｎｇ ｆｏｒ ｔｒａｖｅｌ ｂｅｈａｖｉｏｒ
ｒｅｓｅａｒｃｈ [ Ｊ] . Ｔｒａｎｓｐｏｒｔａｔｉｏｎ Ｒｅｓｅａｒｃｈ Ｐａｒｔ Ｂ: Ｍｅｔｈｏｄｏｌｏｇｉｃａｌꎬ
２００３ꎬ ３７(１): １－２５.

[３４] 　 ＷＡＮＧ Ｓꎬ ＬＩ Ｌꎬ ＺＨＯＵ Ｄ Ｗ. Ｒｏｏｔ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｔｏ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｄｅｎｓｉｔｙ ｖａｒｙ ｗｉｔｈ ｓｏｉｌ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ ａｎｄ ｇｒｏｗｔｈ ｓｔａｇｅｓ: ｔｈｅ
ｃｏｍｐｌｅｘｉｔｙ ｏｆ ｄｅｎｓｉｔｙ ｅｆｆｅｃｔｓ[Ｊ] . Ｅｃｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎꎬ ２０２１ꎬ １１
(１５): １０５９０－１０５９９.

[３５] 　 ＫＡＺＵＭＩＣＨＩ Ｆ Ｊ. Ｐｌａｎｔ ｓｔｒａｔｅｇｙ ｏｆ ｒｏｏｔ ｓｙｓｔｅｍ ａｒｃｈｉｔｅｃｔｕｒｅ ａｎｄ
ｅｘｕｄａｔｅｓ ｆｏｒ ａｃｑｕｉｒｉｎｇ ｓｏｉｌ ｎｕｔｒｉｅｎｔｓ [ Ｊ ] . Ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ Ｒｅｓｅａｒｃｈꎬ
２０２４ꎬ ３９(５): ６２３－６３３.

(责任编辑: 吴芯夷)



(上接第 ５１ 页　 Ｃｏｎｔｉｎｕｅｄ ｆｒｏｍ ｐａｇｅ ５１)
[４２]　 ＣＨＡＬＬＡＣＯＭＢＥ Ｊ Ｆꎬ ＨＥＳＳＥ Ｃ Ｎꎬ ＢＲＡＭＥＲ Ｌ Ｍꎬ ｅｔ ａｌ.

Ｇｅｎｏｍｅｓ ａｎｄ ｓｅｃｒｅｔｏｍｅｓ ｏｆ Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ ｆｕｎｇｉ ｒｅｖｅａｌ ｄｉｖｅｒｓｅ
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