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紫茎泽兰不同入侵区域土壤细菌群落
多样性比较研究
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摘要: 【目的】紫茎泽兰的入侵将对入侵地生态环境和农业经济造成严重危害ꎬ比较紫茎泽兰不同入侵区域土壤细菌多样

性ꎬ丰富入侵植物的土壤微生物假说ꎬ也为紫茎泽兰的防控提供重要的理论依据ꎮ 【方法】采用磷脂脂肪酸(ＰＬＦＡｓ)分析法

和 １６ｓ ｒＤＮＡ 高通量测序法ꎬ对不同紫茎泽兰重度入侵区域其根际土壤细菌群落进行分析比较ꎬ在此基础上使用相关性分

析和主成分分析等统计方法ꎬ比较土壤细菌群落差异ꎬ探究其与土壤环境因子之间的相互关系ꎮ 【结果】(１)各采样点中紫

茎泽兰根际土壤细菌含量占微生物总量的比例均高于 ６０％ꎮ 其中 Ｙ２ 样点土壤细菌含量显著高于其他样点样品ꎬ达 １２３.７４
μｇ􀅰ｇ－１ꎬ但该样地中检测到的门、科、属数量均低于其他样点ꎮ (２)从门水平上看ꎬ各样点土壤样品中相对丰度最高的前五

个门分别是变形杆菌门、放线菌门、酸杆菌门、拟杆菌门和疣微菌门ꎬ其中变形杆菌门的相对丰度均为最高ꎬ在细菌群落中

所占比例均超过 ３０％ꎻ从属水平上看ꎬ四个样点存在不同的优势菌群ꎬＹ１ 样点优势菌群为固氮菌属和芽孢杆菌属ꎬＹ２ 样点

优势菌群为乳酸杆菌属、结核分枝杆菌属以及根瘤菌属等ꎬＹ３ 样点优势属为鞘氨醇单胞菌属ꎬＹ４ 中的优势菌群为假单胞菌

属ꎮ (３)土壤速效钾、铵态氮、有机碳、蔗糖酶、脲酶以及蛋白酶等环境因子与土壤细菌群落 Ａｌｐｈａ 多样性指数存在显著相

关性ꎻ土壤速效钾、硝态氮、有机碳、蔗糖酶、脲酶、蛋白酶等环境因子影响不同样点紫茎泽兰根际土壤细菌群落组成ꎮ 【结
论】不同紫茎泽兰重度入侵区域其根际土壤细菌在含量、门水平和属水平上均存在差异ꎮ 土壤速效钾、有机质含量、蔗糖

酶、脲酶等是影响土壤细菌群落结构的主要因素ꎮ
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　 　 紫茎泽兰 Ａｇｅｒａｔｉｎａ ａｄｅｎｏｐｈｏｒｕｍ (Ｓｐｒｅｎｇｅｌ) Ｒ.
Ｋ. Ｈ.为多年生半灌木ꎬ属菊科泽兰属(Ｓａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１０)ꎬ原产于美洲墨西哥至哥斯达黎加一带(王文

琪ꎬ２００６)ꎬ于 ２０ 世纪 ４０ 年代由缅甸传入我国云南

省ꎬ现广泛分布于我国西南地区ꎬ并有进一步扩张的

趋势(Ｗａｎｇ ＆ Ｗａｎｇꎬ２０１０)ꎮ 紫茎泽兰具有强大的

生态适应性和竞争优势ꎬ对当地的农牧业发展、人畜

健康以及生态环境造成严重威胁(Ｌｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００５)ꎮ
土壤微生物在外来植物入侵过程中起着重要

作用(肖博ꎬ２０１４)ꎮ 入侵植物与土壤微生物之间的

相互作用关系深刻影响着入侵植物的适应性和竞

争力(付伟等ꎬ２０１７ꎻ Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１７ꎬ２０１８)ꎮ 土

壤微生物参与土壤中有机质的分解、土壤腐殖质形

成及分解以及养分的转化和循环ꎬ是生态系统的重

要组成部分(滕应和黄昌勇ꎬ２００２ꎻ Ｇｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１０ꎻ
Ｍｃｇｕｉｒｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１０)ꎮ 入侵植物在入侵地形成稳定

种群后会影响入侵地的植物群落结构ꎬ进而引起土

壤微生物的多样性发生变化(Ｌｅｖｉｎｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００３)ꎮ
如藿香蓟 Ａｇｅｒａｔｕｍ ｃｏｎｙｚｏｉｄｅｓ Ｌ.对梨树各发育时期

和各土层土壤微生物数量和比例的影响呈现多态

效应ꎬ对土壤中细菌数量的提高效应优于对土壤真

菌和放线菌(吴红英等ꎬ２０１０)ꎻ空心莲子草 Ａｌｔｅｒ￣
ｎａｎｔｈｅｒａ ｐｈｉｌｏｘｅｒｏｉｄｅｓ (Ｍａｒｔ.) Ｇｒｉｓｅｂ.入侵后ꎬ土壤

中可培养细菌和真菌的数量显著增加ꎬ而放线菌的

数量显著下降(王志勇等ꎬ２０１１)ꎻ假高粱 Ｓｏｒｇｈｕｍ
ｈａｌｅｐｅｎｓｅ (Ｌ.) Ｐｅｒｓ.的根系分泌物能选择性地影响

其根际细菌的数量和群落结构ꎬ形成假高粱特有的

根际土壤细菌群落结构和多样性ꎬ一些土壤细菌的

介入会提高假高粱的竞争优势(刘纯等ꎬ２０１３)ꎮ 因

此ꎬ土壤细菌群落与植物的入侵密不可分(牛红榜

等ꎬ２００７ａꎻ于兴军等ꎬ２００５)ꎬ探究入侵植物根际土

壤细菌群落变化对揭示其入侵机制具有重要意义ꎮ

关于紫茎泽兰入侵与土壤微生物之间的关系

已有广泛研究(Ｙｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００５)ꎮ 紫茎泽兰入侵改

变了土壤微生物群落结构ꎬ提高土壤自生固氮菌、
氨氧化细菌和真菌的数量、提高土壤可利用的养分

水平ꎬ创造对自身生长有利的土壤环境(牛红榜等ꎬ
２００７ａ)ꎻ刘潮等(２０１８)和 Ｙｕ ｅｔ ａｌ. (２０１４)证明紫

茎泽兰根围的土壤微生物增强了其对本地植物种

的竞争力ꎬ形成了自我促进的入侵机制ꎻ紫茎泽兰

叶水溶液中的次生化感物质对土壤细菌群落结构

影响也较大(Ｚｈｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１７)ꎬ其入侵改变了根际

土壤细菌多样性ꎬ可能通过聚集一些特定的菌群来

实现成功入侵ꎮ 本研究采集云南境内不同入侵域

紫茎泽兰根际土壤ꎬ比较不同生境中紫茎泽兰根际

土壤细菌群落结构ꎬ探究土壤细菌群落结构与环境

因子间的关系ꎮ 研究结果对于揭示紫茎泽兰的入

侵机制具有重要作用ꎬ同时也大大丰富入侵植物的

土壤微生物假说ꎬ并为紫茎泽兰入侵的控制和管理

以及生态系统的修复提供理论依据ꎮ

１　 材料与方法
１.１　 供试材料采集

紫茎泽兰样地位于中国西南地区的云南省

(９７°３１′－２０６°１１′Ｅꎬ２１°８′－２９°１５′Ｎ)ꎮ 该地土壤类

型多为红壤ꎬ气候属于亚热带高原季风型ꎬ干湿季

节分明ꎬ紫茎泽兰入侵严重ꎬ形成明显的单优群落ꎮ
于 ２０１７ 年 ３ 月在云南昆明、玉溪、普洱采用“五点

法”分别采集紫茎泽兰根际土壤样品ꎬ设置样方大

小为 ３ ｍ×３ ｍꎬ每个样点选取 ３ 个样方ꎮ 去除样品

中的石块、断根及其他杂质ꎬ在实验室将土壤过 ２
ｍｍ 筛ꎮ 土样过筛后分成 ３ 份:一份于室温保存ꎬ用
于土壤理化性质测定ꎻ一份置于－２０ ℃保存ꎬ用于

ＰＬＦＡｓ 分析ꎻ一份置于－８０ ℃保存ꎬ用于分子分析ꎮ
采集的土壤样品的基本信息见表 １ꎮ
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表 １　 取样地点概况
Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｇｅｎｅｒａｌ ｓｉｔｕａｔｉｏｎ ｏｆ ｓａｍｐｌｅ ｌｏｃａｔｉｏｎ

编号
Ｓａｍｐｌｅ

采样地点
Ｓａｍｐｌｅ ｌｏｃａｔｉｏｎ

经纬度
Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ ａｎｄ ｌａｔｉｔｕｄｅ

生境
Ｈａｂｉｔａｔ

海拔
Ａｌｔｉｔｕｄｅ / ｍ

Ｙ１ 普洱市思茅区普洱学院 ２２°４６′４″Ｎꎬ１０１°０′６″Ｅ 校园外荒地ꎬ紫茎泽兰盖度为 ８０％~９０％ １３３０
Ｐｕ′ｅｒ Ｃｏｌｌｅｇｅꎬ Ｓｉｍａｏ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｐｕ′ｅｒ Ｏｆｆ￣ｃａｍｐｕｓ ｗａｓｔｅｌａｎｄꎬ Ａ. ａｄｅｎｏｐｈｏｒａ ｃｏｖｅｒａｇｅ ｉｓ ８０％~９０％

Ｙ２ 玉溪市红塔区 ２４°２６′１９″Ｎꎬ１０２°３４′１４″Ｅ 路边荒地ꎬ紫茎泽兰盖度为 ８３％~９５％ １６８０
Ｈｏｎｇｔａ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｙｕｘｉ Ｒｏａｄｓｉｄｅ ｗａｓｔｅｌａｎｄꎬ Ａ. ａｄｅｎｏｐｈｏｒａ ｃｏｖｅｒａｇｅ ｉｓ ８３％~９５％

Ｙ３ 昆明市官渡区宝丰 ２４°５６′５″Ｎꎬ１０２°４３′２５″Ｅ 荒地ꎬ紫茎泽兰盖度为 ８５％~９５％ １８９０
Ｂａｏｆｅｎｇꎬ Ｇｕａｎｄｕ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｋｕｎｍｉｎｇ Ｗａｓｔｅｌａｎｄꎬ Ａ. ａｄｅｎｏｐｈｏｒａ ｃｏｖｅｒａｇｅ ｉｓ ８５％~９５％

Ｙ４ 昆明市西山区 ２４°５８′４０″Ｎꎬ１０２°３６′５９″Ｅ 西山后山ꎬ紫茎泽兰盖度为 ９０％~９５％ ２１００
Ｘｉｓｈａｎ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｋｕｎｍｉｎｇ Ｗｅｓｔｅｒｎ Ｍｏｕｎｔａｉｎꎬ Ａ. ａｄｅｎｏｐｈｏｒａ ｃｏｖｅｒａｇｅ ｉｓ ９０％~９５％

１.２　 土壤样品理化性质的测定

土壤 ｐＨ 值用电位法测定(水土比＝ ２.５ ∶ １)ꎻ土
壤蛋白酶活性用茚三酮比色法测定ꎬ以 ２４ ｈ 后 １ ｇ
土壤中氨基氮的 ｍｇ 数表示ꎻ脲酶活性用苯酚钠—次

氯酸钠比色法测定ꎬ以 １ ｇ 土壤中 ＮＨ３￣Ｎ 的 ｍｇ 数表

示ꎻ磷酸酶活性用磷酸苯二钠比色法测定ꎬ以 １ ｇ 土

样 １ ｈ 催化 ＰＮＰＰ 分解生成对硝基苯酚的 μｇ 数表

示ꎻ蔗糖酶活性用 ３ꎬ５￣二硝基水杨酸比色法测定ꎬ以
２４ ｈ 后 １ ｇ 土中葡萄糖 ｍｇ 数表示(关松荫ꎬ１９８６ꎻ 哈

兹耶夫等ꎬ１９８０)ꎻ土壤速效磷用碳酸氢钠浸提—钼

锑抗比色法测定ꎻ速效钾用 １ ｍｏｌ􀅰Ｌ－１中性醋酸铵浸

提—火焰光度计法测定ꎻ有机质采用重铬酸钾法测

定ꎻ铵态氮和硝态氮用 ２ ｍｏｌ􀅰Ｌ－１ＫＣｌ 溶液浸提土样

后ꎬ采用全自动化学分析仪(Ｓｍａｒｔ￣Ｃｈｅｍ ２００ꎬ Ａｌｌｉ￣
ａｎｃｅꎬ Ｆｒａｎｃｅ)测定(南京农业大学ꎬ１９９０)ꎮ
１.３ 　 磷脂脂肪酸 ( ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ꎬＰＬ￣
ＦＡｓ)分析

参考 Ｆｒｏｓｔｅｇåｒｄ ｅｔ ａｌ. (１９９３) 和 Ｋｏｕｒｔｅｖ ｅｔ ａｌ.
(２００２)方法对 ＰＬＦＡ 进行提取和分析ꎮ ＰＬＦＡ 成分

分析采用 Ｓｈｅｒｌｏｃｋ ＭＩＳ ４. ５ 微生物自动鉴定系统

(ｓｈｅｒｌｏｃｋ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｓｙｓｔｅｍꎬ美国 ＭＩＤＩ
公司)ꎬ其中 ＰＬＦＡ 定量采用 １９ ∶ ０ 内标法ꎮ 根据

结构不同ꎬ不同特征脂肪酸对应不同的微生物(吴
愉萍ꎬ２００９ꎻ Ｆｒｏｓｔｅｇåｒｄ ＆ Ｂａａｔｈꎬ１９９６ꎻ Ｈｉｌｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０００ꎻ Ｈｕａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１３ꎻ Ｏｌｓｓｏｎ ＆ Ａｌｓｔｒｏｍꎬ２０００)ꎮ
１.４　 土壤 ＤＮＡ 提取及 ＰＣＲ 扩增

采用手提法 (张海燕等ꎬ ２００９ꎻ Ｚｈｏｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ
１９９６)提取土壤样品总基因组 ＤＮＡꎬ利用 １％琼脂

糖凝胶电泳检测土壤总 ＤＮＡ 的完整性ꎬ利用 ＤＮＡ
浓度测定仪(Ｎａｎｏｄｒｏｐ)检测 ＤＮＡ 浓度ꎮ 使用 １６Ｓ
ｒＤＮＡ￣Ｖ４ 区特异引物 ５１５Ｆ ( ５′￣ＧＣＧＣＣＡＧＣＭＧＣ￣
ＣＧＣＧＧＴＡＡ￣３′) 和 ８０６Ｒ ( ５′￣ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴ￣

ＷＴＣＴＡＡＴ￣３′)进行 ＰＣＲ 测定ꎬ用 ２％的琼脂糖凝胶

电泳进行检测ꎮ
１.５　 Ｍｉｓｅｑ 测序

本研究采用 Ｍｉｓｅｑ ( Ｉｌｌｕｍｉｎａꎬ美国)进行 ＤＮＡ
测序ꎬ将测序后的 ＤＮＡ 序列拼接ꎬ同时对序列的质

量和拼接效果进行质控过滤ꎬ然后按照 ｂａｒｃｏｄｅ 标

签序列识别并区分样品ꎬ得到有效数据ꎮ 采用 Ｕｓｅ￣
ａｒｃｈ 软件设置 ９７％相似性ꎬ对有效 ＤＮＡ 序列数据

进行操作分类 单 元 ( ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔꎬ
ＯＴＵ)分类ꎮ Ｍｉｓｅｑ 测序、序列拼接以及 ＯＴＵ 分类

均由北京诺禾致源生物信息科技有限公司完成ꎮ
１.６　 数据处理与分析

实验数据以平均值±标准差的形式表示ꎻ采用

Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ Ｅｘｃｅｌ ２０１６ 软件统计数据ꎻ采用 ＳＰＳＳ ２１.０
软件进行单因素方差分析(Ｏｎｅ￣ｗａｙ ＡＮＯＶＡ)和主

成分分析( ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ ａｎａｌｙｓｉｓꎬＰＣＡ)ꎻ采
用 Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ Ｅｘｃｅｌ ２０１６ 和 Ｐａｓｔ ３ 软件作图ꎮ

２　 结果与分析
２.１　 不同样点紫茎泽兰根际土壤样品微生物群落结构

Ｙ１、Ｙ２、Ｙ３ 和 Ｙ４ 样点紫茎泽兰根际土壤样品中

分别检测到 ５３、６１、５８ 和 ５７ 种 ＰＬＦＡꎮ 选取大于 ０.０１
ｎｍｏＬ􀅰ｇ－１的 ３２ 种 ＰＬＦＡ 进行分析ꎬ其中代表革兰氏

阳性细菌的 ＰＬＦＡ １５ 种、革兰氏阴性细菌 １２ 种、真
菌 １ 种、放线菌 ３ 种、丛枝菌根真菌 １ 种(表 ２)ꎮ 分

析结果表明ꎬ４ 个样点中各类微生物含量均存在显著

差异(表 ３)ꎬ其中 Ｙ２ 采样点的细菌、真菌、放线菌、
丛枝菌根真菌及总磷脂脂肪酸含量均显著高于其他

样点ꎬ而 Ｙ１ 样点的各类微生物含量均显著低于其他

样点ꎮ 各采样点的各类群微生物中以细菌 ＰＬＦＡｓ 含

量最高ꎬ占总 ＰＬＦＡｓ 的６３.５５％~７４.９２％(图 １)ꎬ各生

境土壤样品细菌磷脂脂肪酸含量均表现为与微生物
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总磷脂脂肪酸含量相同的变化趋势ꎮ
对紫茎泽兰根际土壤微生物群落 ＰＬＦＡ 进行

主成分分析(图 ２)ꎬ结果显示ꎬ４ 种样品分别位于四

个不同的象限且空间距离较远ꎬ说明在不同样点土

壤微生物的群落结构存在差异ꎮ 采用 ＳＰＳＳ２１.０ 软

件计算主成分因子载荷值ꎬ对 ＰＣ１ 贡献较大的 ＰＬ￣

ＦＡ 为 １６ ∶ １ ω９ｃꎬ１７ ∶ ０ꎬ１４ ∶ ０ ｉｓｏꎬ１６ ∶ ０ ｉｓｏ 和 １７
∶ ０ ａｎｔｅｉｓｏꎻ对 ＰＣ２ 贡献较大的 ＰＬＦＡ 为 １２ ∶ ０ 和

１４ ∶ ０ꎬ根据表 ２ꎬ以上 ＰＬＦＡ 均为代表细菌的 ＰＬ￣
ＦＡꎬ说明细菌群落的差异是影响不同样点紫茎泽兰

根际土壤微生物群落差异的主要因素ꎮ

表 ２　 土壤微生物 ＰＬＦＡ 生物标记物
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ (ＰＬＦＡ) ｓｉｇｎａｔｕｒｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏ￣ｏｒｇａｎｉｓｍｓ

微生物类型 Ｍｉｃｒｏｂｅ ｔｙｐｅ 脂肪酸 Ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ

革兰氏阴性细菌
Ｇｒａｍ ｎｅｇａｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ

１０ ∶ ０ ３ＯＨꎻ１２ ∶ ０ꎻ１２ ∶ ０ ２ＯＨꎻ１４ ∶ ０ꎻ１６ ∶ １ ω９ｃꎻ１７ ∶ １ ω８ｃꎻ１７ ∶ ０ ｃｙｃｌｏꎻ１７ ∶ ００ꎻ１８ ∶ １ ω５ｃꎻ１８ ∶ ００ꎻ
１８ ∶ １ ω７ｃ １１￣ｍｅｔｈｙｌꎻ１９ ∶ ０ ｃｙｃｌｏ ω８ｃ

革兰氏阳性细菌
Ｇｒａｍ ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ

１１ ∶ ０ ２ＯＨꎻ１３ ∶ ０ ｉｓｏꎻ１３ ∶ ０ ａｎｔｅｉｓｏꎻ１４ ∶ ０ ｉｓｏꎻ１４ ∶ ０ ａｎｔｅｉｓｏꎻ １５ ∶ １ ｉｓｏ Ｇꎻ１５ ∶ ０ ｉｓｏꎻ１５ ∶ ０ ａｎｔｅｉｓｏꎻ
１６ ∶ １ ｉｓｏ Ｈꎻ１６ ∶ ０ ｉｓｏꎻ１７ ∶ ０ ｉｓｏꎻ１７ ∶ ０ ａｎｔｅｉｓｏꎻ１９ ∶ ０ ｉｓｏꎻ１９ ∶ ０ ａｎｔｅｉｓｏꎻ２０ ∶ ０ ｉｓｏ

真菌 Ｆｕｎｇｉ １８ ∶ １ ω９ｃ
放线菌 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ １４ ∶ １ ω５ｃꎻ１７ ∶ ０ １０￣ｍｅｔｈｙｌꎻ１８ ∶ ０ １０￣ｍｅｔｈｙｌꎬ ＴＢＳＡ
丛枝菌根真菌 ＡＭＦ １６ ∶ １ ω５ｃ

表 ３　 同样地土壤微生物各菌群磷脂脂肪酸含量(ｎ＝３)
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｈｅ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ＰＬＦＡｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ (ｎ＝３)

样地
Ｓａｍｐｌｅ

细菌磷脂脂肪酸含量
Ｔｏｔａｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ＰＬＦＡｓ /

(μｇ􀅰ｇ－１)

真菌磷脂脂肪酸含量
Ｆｕｎｇａｌ ＰＬＦＡｓ /
(μｇ􀅰ｇ－１)

放线菌磷脂脂肪酸含量
Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｉｃ ＰＬＦＡｓ /

(μｇ􀅰ｇ－１)

ＡＭＦ 磷脂脂肪酸含量
ＡＭＦ ＰＬＦＡｓ /
(μｇ􀅰ｇ－１)

微生物总磷脂脂肪酸含量
Ｔｏｔａｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ＰＬＦＡｓ /

(μｇ􀅰ｇ－１)

Ｙ１ １６.７０±０.５７ａ ２.３８±０.０６ａ ０.６３±０.０１ａ ２.６１±０.１３ａ ２２.３３±１.１５ａ
Ｙ２ １２３.７４±１０.１７ｂ １９.６９±１.１７ｂ ６.９４±０.２５ｂ １４.８１±０.９７ｂ １６５.１７±１２.５６ｂ
Ｙ３ ４４.４６±２.７８ｃ ９.３９±０.３５ｃ ３.９９±０.２０ｃ １２.１０±０.７７ｃ ６９.９６±７.０１ｃ
Ｙ４ ５５.１６±１.９９ｃ １６.０１±１.０２ｄ ５.６６±０.３１ｄ ３.４９±０.１２ａ ８０.３１±４.４５ｃ

　 　 同列数据(平均值±标准误)后不同小写字母者表示在 ５％水平上差异显著ꎮ
Ｔｈｅ ｄａｔａ (ｍｅａｎｓ±ＳＤ) ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｃｏｌｕｍｎ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｅｔｔｅｒｓ ｍｅａｎ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ａｔ ５％ ｌｅｖｅｌ.

图 １　 不同样点土壤微生物群落相对含量堆积图

Ｆｉｇ.１　 Ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｃｏｎｔｅｎｔ ａｃｃｕｍｕｌａｔｉｏｎ
ｈｉｓｔｏｇｒａｍ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｃａｔｉｏｎｓ

Ｙ１:普洱市思茅区ꎻＹ２:玉溪市红塔区ꎻ
Ｙ３:昆明市官渡区ꎻＹ４:昆明市西山区ꎮ

Ｙ１: Ｓｉｍａｏ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｐｕ′ｅｒꎻ Ｙ２: Ｈｏｎｇｔａ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｙｕｘｉꎻ
Ｙ３: Ｇｕａｎｄｕ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｋｕｎｍｉｎｇꎻ Ｙ４: Ｘｉｓｈａｎ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｋｕｎｍｉｎｇ.

２.２　 土壤细菌的 ＯＴＵ 丰度和 α多样性

对土壤样品 ＤＮＡ 进行高通量测序ꎬ经过拼接

和过滤处理后ꎬ获得 １６Ｓ ｒＤＮＡ 标签序列ꎬ根据 ９７％
的序列相似性划分为不同的 ＯＴＵꎮ ＯＴＵｓ 丰度稀释

曲线(图 ３)显示ꎬ随着测序数量的上升ꎬ稀释曲线

斜率逐渐下降ꎬ趋向平坦但未达平台期ꎬ说明测序

数量足够ꎬ能够反映样品中的物种组成特征ꎬ但仍

有小部分低丰度类群未被覆盖ꎮ
土壤细菌多样性指数和丰富度指数如表 ４ 所

示ꎮ ４ 个样点之间土壤细菌 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ
指数无显著差异ꎮ Ｙ２ 的 Ｃｈａｏ１ 指数显著低于 Ｙ１、Ｙ３
和 Ｙ４ꎬ而 Ｙ１、Ｙ３ 和 Ｙ４ 无显著差异ꎮ ＰＤ＿ｗｈｏｌｅ＿ｔｒｅｅ
指数代表通过进化关系观察到的种属数ꎬ本实验中

Ｙ２ 土壤细菌的种属数显著低于其他 ３ 个样地ꎻＹ３ 土

壤细菌的种属数显著高于 Ｙ２ꎬ但低于 Ｙ１、Ｙ４ 且差异

显著ꎻＹ１、Ｙ４ 土壤细菌种属数无显著差异ꎮ
２.３　 土壤细菌 ＯＴＵｓ 分布

各土壤样品一共有 １２３９８ 个细菌 ＯＴＵｓ(图 ４)ꎬ
其中共有的 ＯＴＵｓ 为 ２７３７ 个ꎬ只占总数的 ２２.０８％ꎬ
说明不同地理条件对土壤细菌 ＯＴＵ 影响明显ꎮ Ｙ２
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与 Ｙ１、Ｙ３、Ｙ４ 的细菌 ＯＴＵ 共有数少于其他 ３ 个样

品之间的细菌 ＯＴＵ 共有数ꎬ说明 Ｙ２ 区域与 Ｙ１、Ｙ３
和 Ｙ４ 区域细菌组成存在差异ꎮ

图 ２　 土壤微生物群落的 ＰＣＡ
Ｆｉｇ.２　 Ｐｒｉｎｃｉｐｌｅ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｅｓ

图 ３　 细菌 ＯＴＵｓ 稀释曲线
Ｆｉｇ.３　 Ｒａｒｅｆａｃｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｓｓｅｍｂｌａｇｅｓ

(ＯＴＵ ａｂｕｎｄａｎｃｅ)

表 ４　 不同样点土壤样品细菌 α多样性指数
Ｔａｂｌｅ ４　 Ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓａｍｐｌｅｓ

样点 Ｓａｍｐｌｅ Ｓｈａｎｎｏｎ 指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

Ｃｈａｏ１ 指数
Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ ＰＤ＿ｗｈｏｌｅ＿ｔｒｅｅ

Ｙ１ １０.１４±０.０４ ０.００２８±０.０００１ ６０３０.０３±３３４.６０ａ ２９３.００±８.４６ａ
Ｙ２ ９.９１±０.１０ ０.００３３±０.０００６ ４７６９.３１±３８３.９９ｂ ２４８.８３±２.８３ｂ
Ｙ３ １０.００±０.０５ ０.００３２±０.０００３ ５８５５.２９±１３４.５９ａ ２６８.１５±６.７９ｃ
Ｙ４ １０.０３±０.１１ ０.００５４±０.００１０ ６１８３.４２±３１３.０５ａ ３０１.１２±１.２２ａ

　 　 同列数据(平均值±标准误)后不同小写字母者表示在 ５％水平上差异显著ꎮ
Ｔｈｅ ｄａｔａ (ｍｅａｎｓ±ＳＤ) ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｃｏｌｕｍｎ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｅｔｔｅｒｓ ｍｅａｎ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ａｔ ５％ ｌｅｖｅｌ.

图 ４　 细菌 ＯＴＵｓ 分布韦恩图
Ｆｉｇ.４　 Ｖｅｎｎ ｇｒａｐｈ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ＯＴＵｓ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ

２.４　 细菌群落组成及丰度

ＰＣＡ 显示(图 ５)ꎬ同一入侵区域的微生物群落

在 ＰＣＡ 图中较接近ꎬ表明同一入侵区域的微生物

群落组成较相似ꎮ Ｙ３ 位于 ＰＣ２ 的正半轴ꎬＹ４ 位于

ＰＣ２ 的负半轴ꎬ说明不同海拔地区的细菌物种组成

有明显差异ꎻＹ１、Ｙ２、Ｙ３、Ｙ４ 分别位于 ４ 个象限且

距离较远ꎬ说明 ４ 个样点的细菌组成存在差异ꎮ
根据各 ＯＴＵ 代表序列的物种注释结果ꎬ４ 种土

壤样品中分别检测出细菌 ４４ 门 ２９５ 科 ４５８ 属、３９
门 ２６９ 科 ４３８ 属、４０ 门 ２８９ 科 ４５４ 属以及 ４５ 门 ３０３
科 ４７９ 属ꎬ其中 Ｙ２ 样品中检测到的细菌门数量、科
数量以及属数量均低于其他 ３ 个样点ꎬＹ１ 和 Ｙ４ 土

壤样品检测到的门数量不存在差异ꎬＹ１、Ｙ３ 和 Ｙ４
样品中所检测到的科数量和属数量不存在差异ꎮ

选取各样点土壤样品中细菌在门分类水平上

最大丰度排名前 １０ 的物种ꎬ生成物种相对丰度堆

积图(图 ６)ꎮ 由图 ６ 可知ꎬ４ 个样点土壤样品都具

有丰富的物种ꎬ在门的水平归类的细菌达到了 ８０％
以上ꎮ 最大丰度排名前 １０ 的种类为:变形菌门、放
线菌门、酸杆菌门、拟杆菌门、疣微菌门、厚壁菌门、
浮霉菌门、芽单胞菌门、绿弯菌门以及 Ｌａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅ￣
ｒｉａꎮ 在各采样点的土壤样品中ꎬ不同门类细菌所占

的比例不同ꎬ但变形菌门的占比均为最高ꎮ
根据所有样本在属分类水平的物种注释及丰

度信息ꎬ选取丰度排名前 ３０ 的属ꎬ根据其在每个样

本中的丰度信息ꎬ从物种和样本 ２ 个层面进行聚

类ꎬ绘制物种丰度聚类热图(图 ７)ꎮ 在属水平上ꎬ
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每个样点中各类细菌相对丰度存在差异ꎬ且同种细

菌在不同样点中相对丰度不同ꎮ Ｙ１ 中的优势菌群

为固氮菌属和芽孢杆菌属ꎻＹ２ 中的优势菌为乳酸

杆菌属、结核分枝杆菌属以及根瘤菌属和伯克霍尔

德氏菌属ꎻＹ３ 中的优势属为鞘氨醇单胞菌属和诺

卡氏菌属ꎻ而 Ｙ４ 样地假单胞菌属为优势菌群ꎮ

图 ５　 细菌群落的 ＰＣＡ
Ｆｉｇ.５　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ

ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

图 ６　 门水平上的细菌相对丰度柱形图
Ｆｉｇ.６　 Ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ Ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ

Ｙ１:普洱市思茅区ꎻＹ２:玉溪市红塔区ꎻ
Ｙ３:昆明市官渡区ꎻＹ４:昆明市西山区ꎮ

Ｙ１: Ｓｉｍａｏ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｐｕ′ｅｒꎻ Ｙ２: Ｈｏｎｇｔａ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｙｕｘｉꎻ
Ｙ３: Ｇｕａｎｄｕ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｋｕｎｍｉｎｇꎻ Ｙ４: Ｘｉｓｈａｎ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｋｕｎｍｉｎｇ.

图 ７　 属水平上的物种丰度聚类热图
Ｆｉｇ.７　 Ｔｈｅ ｈｅａｔｍａｐ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｔ ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ
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２.５　 土壤的理化性质

各样品土壤养分和酶活含量均存在显著差异

(表 ５)ꎮ Ｙ３ 样点土壤样品的速效磷、铵态氮、酸性

磷酸酶含量显著高于其他区域ꎮ Ｙ２ 样点土壤样品

的速效钾、硝态氮、有机碳、蔗糖酶、脲酶、碱性磷酸

酶以及蛋白酶含量均显著高于其他样点ꎮ 除铵态

氮含量外ꎬＹ１ 样点土壤样品的其他养分及酶活含

量均显著低于 Ｙ２、Ｙ３、Ｙ４ 样点ꎮ

表 ５　 不同样点土壤样品理化性质
Ｔａｂｌｅ ５　 Ｐｈｙｓｉｃ￣ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｒｅａｓ

样点
Ｓａｍｐｌｅ

ｐＨ 值
ｐＨ ｖａｌｕｅ

速效磷含量
Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｏｕｓ /

(μｇ􀅰ｇ－１)

速效钾含量
Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ /

(μｇ􀅰ｇ－１)

硝态氮含量
Ｎｉｔｒａｔｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ /
(ｍｇ􀅰ｋｇ－１)

铵态氮含量
Ａｍｍｏｎｉｕｍ ｎｉｔｒｏｇｅｎ /

(ｍｇ􀅰ｋｇ－１)

有机碳含量
Ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ /

(ｇ􀅰ｋｇ－１)
Ｙ１ ７.００±０.０４ａｂ １.９０±０.１８ａ １６５.２７±２.１８ａ ２.６９±０.０７ａ ３１９.８３±２.０５ａ ６.２７±０.１８ａ
Ｙ２ ６.８５±０.０５ｂ ２１.３２±０.３５ｂ ２９５.４３±３.２８ｂ ２７.３４±０.２６ｂ ２５５.３７±７.２８ｂ ６８.４５±０.３１ｂ
Ｙ３ ７.５２±０.２９ａ ４７.９３±０.３１ｃ ２４９.２５±３.４４ｃ ３.８５±０.１１ｃ ４２０.００±５.７７ｃ １９.２７±０.６５ｃ
Ｙ４ ７.１３±０.０７ｂ １２.０５±０.３０ｄ ２０２.９３±４.０３ｄ ６.６８±０.６０ｄ ３２７.９７±５.０９ａ ３６.９５±１.２８ｄ

样点
Ｓａｍｐｌｅ

蔗糖酶含量
Ｓｕｃｒａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ /

(ｍｇ􀅰ｇ－１)

脲酶含量
Ｕｒｅａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ /
(ｍｇ􀅰ｇ－１)

碱性磷酸酶含量
Ａｌｋａｌｉｎｅ ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ /

(ｍｇ􀅰ｇ－１)

酸性磷酸酶含量
Ａｃｉｄ ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ /

(ｍｇ􀅰ｇ－１)

蛋白酶含量
Ｐｒｏｔｅａｓｅ /

(ｍｇ􀅰ｇ－１)

Ｙ１ ４.６６±０.２８ａ ２.７８±０.３２ａ ８０.２１±１.９２ａ ６１.６２±２.８１ａ １２.６８±０.８３ａ
Ｙ２ ４３.０４±０.７９ｂ ５１.６６±０.５７ｂ １８５.９２±３.７２ｂ １４１.３０±３.７２ｂ ６８.４５±０.３４ｂ
Ｙ３ ３０.８４±０.１８ｃ １４.２７±０.３４ｃ １６７.３３±１.８４ｃ １９８.６７±２.１２ｃ ４３.７６±２.０４ｃ
Ｙ４ １３.０８±０.４９ｄ ６.９１±０.６２ｄ １１３.６８±２.３２ｄ １５１.３９±１.８４ｄ ２６.３５±０.５５ｄ

　 　 同列数据(平均值±标准误)后不同小写字母者表示在 ５％水平上差异显著ꎮ
Ｔｈｅ ｄａｔａ (ｍｅａｎｓ±ＳＤ) ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｃｏｌｕｍｎ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｅｔｔｅｒｓ ｍｅａｎ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ａｔ ５％ ｌｅｖｅｌ.

２.６　 紫茎泽兰不同入侵区域土壤细菌群落丰度及

组成与环境因子的关系

本实验中各样点土壤理化性质差异较大ꎬ为检

验各土壤环境因子是否影响土壤细菌多样性及组

成变化ꎬ研究采用 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关性分析及 Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔ
计算了细菌群落多样性指数和组成与各环境因子

之间的关系ꎮ 土壤因子与土壤细菌的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指

数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数无显著相关ꎬ说明土壤环境因子

未对 ４ 个样品的土壤细菌多样性产生影响ꎮ 而土

壤速效钾、铵态氮、有机碳、蔗糖酶、脲酶和蛋白酶

含量与细菌群落 Ｃｈａｏ１ 指数呈显著或极显著相关ꎬ
说明以上土壤环境因子显著影响了土壤细菌的丰

富度(表 ６)ꎮ 海拔、土壤速效钾、硝态氮、有机碳、
蔗糖酶、蛋白酶以及脲酶均与细菌群落组成存在显

著相关(Ｐ<０.０５)ꎬ即以上环境因子均显著影响了细

菌群落的组成(表 ７)ꎮ 综上所述ꎬ土壤速效钾、有
机碳、蔗糖酶、脲酶以及蛋白酶是影响不同样点紫

茎泽兰根际土壤细菌群落结构的主要因素ꎮ

３　 讨论
土壤中的细菌是植物生长的主要驱动力之一

(张丽娜等ꎬ２０１６)ꎬ外来植物大量定居后可以通过

增加与土壤养分循环有关的细菌数量来加速土壤

的养分循环ꎬ提高植物根系对土壤养分的利用率ꎬ

以促进自身的生长、 竞争和扩散 (牛红榜等ꎬ
２００７ａ)ꎮ 如互花米草 Ｓｐａｒｔｉｎａ ａｌｔｅｒｎｉｆｌｏｒａ Ｌｏｉｓｅｌ.根
际土壤中细菌分布量最大ꎬ表明其在土壤中起主要

作用 (郑洁等ꎬ ２０１７)ꎻ薇甘菊 Ｍｉｋａｎｉａ ｍｉｃｒａｎｔｈａ
Ｋｕｎｔｈ 根际土壤中细菌含量也显著高于真菌和放线

菌含量(杨琼等ꎬ２０１５)ꎮ 本实验通过 ＰＬＦＡｓ 分析

法和 ＰＣＡꎬ发现各样点土壤微生物中细菌含量所占

比例均为最高ꎬ且细菌含量差异是导致不同入侵区

域土壤微生物群落差异的主要因素ꎮ 通过 １６Ｓ ｒＤ￣
ＮＡ 高通量测序发现ꎬ各入侵区域中土壤细菌门类

数量相似ꎬ但在各区域中不同门类细菌的含量存在

显著差异ꎮ 其中ꎬ变形菌门、放线菌门、厚壁菌门和

酸杆菌门含量相对较高ꎬ这与牛红榜等(２００７ｂ)和
朱珣之等(２０１５)的研究结果相似ꎮ 研究表明ꎬ酸杆

菌门是新近基于分子生态学研究划分的新细菌类

群ꎬ广泛存在于自然界各种环境中ꎬ约占土壤细菌

类群的 ５％~４６％ꎬ可能是健康土壤的指示菌(Ｅｌｌｉｓ
ｅｔ ａｌ.ꎬ２００３)ꎻ变形菌门和厚壁菌门在多种植物根际

土壤中也是优势类群ꎬ如葡萄 Ｖｉｔｉｓ ｖｉｎｉｆｅｒａ Ｌ.(Ｖｅｇａ￣
ａｖｉｌａ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１５)、红芸豆 Ｐｈａｓｅｏｌｕｓ ｖｕｌｇａｒｉｓ Ｌ.(Ｓｕｙ￣
ａｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１５)、菊芋 Ｈｅｌｉａｎｔｈｕｓ ｔｕｂｅｒｏｓｕｓ Ｌ.(Ｙａｎｇ ｅｔ
ａｌ.ꎬ２０１６)ꎻ而放线菌门多是土壤中的正常菌群(朱
珣之等ꎬ２０１５)ꎮ
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表 ６　 环境因子与土壤细菌群落多样性指数的
Ｐｅａｒｓｏｎ 相关性分析

Ｔａｂｌｅ ６　 Ｐｅａｒｓｏｎ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ
ａｎｄ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ

环境因子
Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒ

Ｓｈａｎｎｏｎ
指数

Ｓｈａｎｎｏｎ
ｉｎｄｅｘ

Ｓｉｍｐｓｏｎ
指数

Ｓｉｍｐｓｏｎ
ｉｎｄｅｘ

Ｃｈａｏ１
指数
Ｃｈａｏ１
ｉｎｄｅｘ

ｐＨ 值 ｐＨ ｖａｌｕｅ ０.１７３ ０.０７３ ０.４５３
速效磷 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｏｕｓ －０.２９７ ０.１５５ －０.１３６
速效钾 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ －０.４９０ ０.１９７ －０.６４０∗

硝态氮 Ｎｉｔｒａｔｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ０.０９７ ０.０４０ ０.５０４
铵态氮 Ａｍｍｏｎｉｕｍ ｎｉｔｒｏｇｅｎ －０.４５２ ０.１２３ －０.７３８∗∗

有机碳 Ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ －０.５３７ －０.０８６ －０.６３４∗

蔗糖酶 Ｓｕｃｒａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ －０.５２８ ０.２１７ －０.６６６∗

脲酶 Ｕｒｅａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ －０.５００ ０.１７７ －０.７７５∗∗

碱性磷酸酶 Ａｌｋａｌｉｎｅ ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ －０.５４４ ０.１６９ －０.５７９
酸性磷酸酶 Ａｃｉｄ ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ －０.４０８ －０.０８０ －０.０８９
蛋白酶 Ｐｒｏｔｅａｓｅ －０.５１７ ０.１７８ －０.６８７∗

海拔 Ａｌｔｉｔｕｄｅ －０.２７９ －０.３７１ ０.１４７

　 　 ∗代表显著性 Ｐ<０.０５ꎻ∗∗代表显著性 Ｐ<０.０１ꎮ
∗ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ａｔ ０.０５ ｌｅｖｅｌꎻ ∗∗ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｓｉｇ￣

ｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ａｔ ０.０１ ｌｅｖｅｌ.

表 ７　 细菌群落组成和环境因子的 Ｍａｎｔｅｌ 检验
Ｔａｂｌｅ ７　 Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｎｄ

ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

环境因子
Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒ ｒ Ｐ

ｐＨ 值 ｐＨ ｖａｌｕｅ ０.０５３ ０.３５７
海拔 Ａｌｔｉｔｕｄｅ ０.３３２ ０.０２０
速效磷 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｏｕｓ ０.０６８ ０.２２１
速效钾 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ ０.７１０ ０.００１
硝态氮 Ｎｉｔｒａｔｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ０.９３５ ０.００１
铵态氮 Ａｍｍｏｎｉｕｍ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ０.１８８ ０.１０２
有机碳 Ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ０.９１８ ０.００１
蔗糖酶 Ｓｕｃｒａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ ０.６９１ ０.００１
脲酶 Ｕｒｅａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ ０.８３８ ０.００１
碱性磷酸酶 Ａｌｋａｌｉｎｅ ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ ０.５６２ ０.２０１
酸性磷酸酶 Ａｃｉｄ ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ ０.１７３ ０.１１２
蛋白酶 Ｐｒｏｔｅａｓｅ ０.７６１ ０.００１

本实验所有土壤样品中共有的相对丰度较高

的细菌为变形菌门的假单胞菌属和鞘氨醇单胞菌

属ꎬ变形菌门的慢生根瘤菌属、厚壁菌门的芽孢杆

菌属以及放线菌门的链霉菌属在部分区域土壤样

品中相对丰度较高ꎮ 牛红榜等(２００７ｂ)发现ꎬ紫茎

泽兰根际土壤中存在丰富的芽孢杆菌和假单胞菌ꎬ
通过这些具有强拮抗性能的根际有益微生物的反

馈作用ꎬ使得紫茎泽兰能在与当地植物竞争中处于

有利地位ꎮ 慢性根瘤菌属、链霉菌属和鞘氨醇单胞

菌属均为土壤中的有益微生物菌群 (施河丽等ꎬ
２０１８ꎻ Ｃｈａｉｎｔｒｅｕｉｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０００)ꎬ在土壤碳、氮循环中

起重要作用ꎮ 紫茎泽兰入侵后ꎬ其根际土壤中氨氧

化细菌、自生固氮菌等有益功能菌显著高于本地植

物根际土壤ꎬ这些功能菌参与土壤氮循环ꎬ可间接

为植物提供氮源ꎬ促进紫茎泽兰生长ꎬ使其在与本

地植物竞争中获得优势(戴莲等ꎬ２０１２)ꎮ
土壤性质是影响微生物群落变化的主要因素

之一(王光华等ꎬ２００６)ꎮ 本研究所选土壤人为干预

较少ꎬ因此ꎬ细菌群落的变化主要体现在土壤自身

理化性质的差异上ꎮ 红毛草 Ｍｕｒｄａｎｎｉａ ｎｕｄｉｆｌｏｒａ
(Ｌ.) Ｂｒｅｎａｎ 根际土壤中的细菌含量与过氧化氢

酶、蔗糖酶、纤维素酶和脲酶活性存在一定的相关

性(张丽娜等ꎬ２０１６)ꎻ而互花米草根际土壤中细菌

ＰＬＦＡ 与土壤有机碳、蔗糖酶、过氧化氢酶呈显著相

关性(郑洁等ꎬ２０１７)ꎮ 本研究 ４ 个采样地土壤样品

理化性质相差较大ꎬ通过细菌多样性指数和土壤因

子间的 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关性分析以及细菌群落组成和环

境因子的 Ｍａｎｔｅｌ 检验可知ꎬ土壤中蔗糖酶、脲酶、蛋
白酶是影响紫茎泽兰根际土壤细菌群落的主要因

素ꎮ 土壤养分与肥力直接相关ꎬ直接影响植物生

长ꎬ土壤微生物的活跃状态与土壤物质、能量循环

相关ꎬ间接影响土壤肥力ꎮ 杨琼等(２０１５)发现ꎬ薇
甘菊根际土壤细菌与土壤有机质、铵态氮和硝态

氮、有效磷相关性显著ꎻ邵文山等(２０１６)对荒漠草

原 ４ 种常见植物群落土壤养分及微生物的研究发

现ꎬ土壤有机质、全氮、速效磷与土壤细菌群落均存

在显著正相关关系ꎻ本研究结果也显示ꎬ有机质以

及硝态氮与土壤细菌群落组成关系密切ꎮ Ｚｈａｎｇ ｅｔ
ａｌ. (２０１３)指出ꎬ土壤 ｐＨ 值也是影响微生物多样性

的主要因素ꎬ但本研究没有发现土壤 ｐＨ 值对土壤

细菌群落及多样性有明显影响ꎬ可能与研究中涉及

的样品 ｐＨ 值范围较近似有关(ｐＨ＝ ６.８５~７.５０)ꎮ
本研究利用 ＰＬＦＡｓ 分析和 １６ｓ ｒＤＮＡ 高通量测

序方法相结合ꎬ比较不同采样点紫茎泽兰根际土壤

细菌群落结构差异ꎬ得到如下结论:不同样点紫茎

泽兰根际土壤中细菌含量存在显著差异ꎬ且细菌含

量在微生物总量中占比最高ꎮ 各样点土壤细菌在

门类数量上相似ꎬ但不同门类的细菌相对丰度不

同ꎬ其中ꎬ变形菌门的相对丰度占比均最高ꎻ从属水

平上看ꎬ不同样点存在着不同的优势菌群ꎬ且同种

细菌在不同样点土壤的含量差异较大ꎮ 通过对土

壤环境因子和细菌群落作相关性分析发现ꎬ土壤中

的速效钾、有机质、蔗糖酶、脲酶以及蛋白酶是影响

土壤细菌群落结构的主要因素ꎮ
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