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入侵地加拿大一枝黄花根际和非根际
土壤微生物群落结构及多样性
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摘要: 【目的】探明严重入侵地加拿大一枝黄花根际和非根际土壤微生物群落结构ꎮ 【方法】采集长沙县

黄花镇郭公渡 ５ 处严重入侵地加拿大一枝黄花根际和非根际土壤ꎬ应用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 高通量测序技术研究加

拿大一枝黄花根际和非根际土壤微生物群落结构及多样性ꎮ 【结果】加拿大一枝黄花根际土壤有机质含

量显著高于非根际土壤ꎬ二者间含水量差异不显著ꎮ 在微生物群落多样性和丰度上ꎬ根际土壤细菌的

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数均大于非根际土壤ꎬＣｈａｏ１ 指数和 ＡＣＥ 指数均小于非根际土壤ꎬ而根际土壤

真菌的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数均小于非根际土壤ꎬＣｈａｏ１ 指数和 ＡＣＥ 指数均大于非根际土壤ꎮ 在

门水平上ꎬ酸杆菌门 Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ 和变形菌门 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 的细菌总相对丰度在根际和非根际土壤样品中占比分别为

４２.９２％和 ３４.２３％ꎮ 子囊菌门 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ 的真菌相对丰度在根际土壤和非根际土壤样品中占比分别为 ５８.６％和 ５７.３％ꎮ 在

属水平上ꎬ根际土壤细菌中太阳念珠菌属 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｓｏｌｉｂａｃｔｅｒ、Ｅｌｌｉｎ６０６７、伯克氏菌属 Ｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａ￣Ｃａｂａｌｌｅｒｏｎｉａ￣Ｐａｒａｂｕｒｋｈｏｌｄ￣
ｅｒｉａ 和慢生根瘤菌属 Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ 的相对丰度明显高于非根际土壤ꎬ而不动杆菌属 Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ 的相对丰度显著低于非根

际土壤ꎮ 根际土壤真菌中的小画线壳属 Ｍｏｎｏｇｒａｐｈｅｌｌａ、鬼笔属 Ｐｈａｌｌｕｓ、被孢霉属 Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ、镰刀菌属 Ｆｕｓａｒｉｕｍ、斜盖伞属

Ｃｌｉｔｏｐｉｌｕｓ 的相对丰度均明显高于非根际土壤ꎬ而 Ｓｉｓｔｏｔｒｅｍａ、ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ＿ｓｐ、ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ｐａｒａｇｌｏｍｅｒａｌｅｓ＿ｓｐ、茶渍

属 Ｌｅｃａｎｏｒａ 的相对丰度明显低于非根际土壤ꎮ 【结论】加拿大一枝黄花的入侵改变了根际微生物群落结构及组成ꎬ使之与

非根际存在一定的差异ꎬ为加拿大一枝黄花成功入侵的机理研究提供理论支撑ꎮ
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ｗｅｒｅ ｓｔｕｄｉｅｄ ｕｓｉｎｇ Ｉｌｌｕｍｉｎａ ｈｉｇｈ￣ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ. 【Ｒｅｓｕｌｔ】 Ｔｈｅ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ ｉｎ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｓ.
ｃａｎａｄｅｎｓｉｓ ｗａｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｏｆ ｎｏｎ￣ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌꎬ ａｎｄ ｔｈｅｒｅ ｗａｓ ｎｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｉｎ ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ. Ｒｅｇａｒｄｉｎｇ
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ｃｉｎｇꎻ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｓｏｉｌ

　 　 随着全球贸易的快速发展、气温变暖以及旅游

和交通的不断发展ꎬ外来植物入侵的趋势不断加

剧ꎬ入侵植物对入侵地的生态环境、社会经济、生态

安全和人类健康产生了严重影响ꎬ遏制外来植物入

侵已成为亟待解决的难题(许光耀等ꎬ２０１８)ꎮ 外来

植物成功入侵新生境主要是由于自身具有较强的

入侵力和新栖息地具有较高的可侵入性(何锦峰ꎬ
２００８)ꎮ 解释外来植物成功入侵主要有天敌逃避假

说(Ｗｏｌｆｅꎬ２００２)、资源可获得性假说(Ｄａｖｉｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０００)、生态位机会假说(Ｓｈｅａ ＆ Ｃｈｅｓｓｏｎꎬ２００２)、多
样性抵抗假说(Ｋｅｎｎｅｄｙ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００２)等ꎮ 随着对外

来植物入侵的机理及生态学过程的深入研究ꎬ部分

研究者发现ꎬ土壤微生物对外来植物的成功入侵发

挥着十分重要的作用ꎬ外来植物引起的“入侵灾难”
是由土壤微生物介导的(Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０２０)ꎮ 外来

入侵植物与土壤微生物关系的研究日益得到国内

外学者的重视(管铭等ꎬ２０１５ꎻ 彭鑫怡等ꎬ２０１９)ꎮ
近年来ꎬ土壤微生物在外来植物入侵过程中的作用

越来越受到重视ꎮ 入侵植物与根际微生物之间有

着显著的关联性ꎬ一方面ꎬ植物入侵到新的栖息地

后能够促进其根际土壤微生物群落结构的演替、改
变土壤理化性质、强化微生物群落功能的发挥、创
造适合自身生长发育的土壤微环境ꎬ进而加快入侵

进程(王桔红等ꎬ２０１６)ꎮ 如恶性入侵植物互花米草

Ｓｐａｒｔｉｎａ ａｌｔｅｒｎｉｆｌｏｒａ Ｌｏｉｓｅｌ.、紫茎泽兰 Ｅｕｐａｔｏｒｉｕｍ ａｄ￣
ｅｎｏｐｈｏｒａ Ｓｐｒｅｎｇ.、空心莲子草 Ａｌｔｅｒｎａｎｔｈｅｒａ Ｐｈｉｌｏｘｅ￣
ｒｏｉｄｅｓ(Ｍａｒｔ.) Ｇｒｉｓｅｂ.、豚草 Ａｍｂｒｏｓｉａ ａｒｔｅｍｉｓｉｉｆｏｌｉａ Ｌ.
等入侵新生境后ꎬ土壤微生物群落结构和多样性均

发生了改变ꎬ进而影响了植物对养分的吸收以及土

壤的营养循环和能量流动(柳旭等ꎬ２０１９ꎻ 孙建茹

等ꎬ２０１９ꎻ 王志勇等ꎬ２０１３ꎻ 郑洁等ꎬ２０１７)ꎮ 另一方

面ꎬ根际微生物可以协助植物吸收和利用土壤养

分ꎬ促进植物生长ꎬ提高抗逆性ꎬ使植物免受致病菌

的侵害(黄芳芳等ꎬ２０２０)ꎮ 研究发现ꎬ丛枝菌根真

菌可以显著提高入侵植物的生长和对养分的吸收、
增强对本地植物的竞争能力、加速入侵植物的扩张

进程(李立青等ꎬ２０１６ꎻ 祁珊珊等ꎬ２０２０ꎻ 张玉曼等ꎬ
２０１５)ꎮ 如小蓬草 Ｅｒｉｇｅｒｏｎ ｃａｎａｄｅｎｓｉｓ Ｌ.、紫茎泽兰

和黄顶菊 Ｆｌａｖｅｒｉａ ｂｉｄｅｎｔｉｓ (Ｌ.) Ｋｕｎｔｚｅ 等植物入侵

新生境后ꎬ根际益生菌群落明显占据优势地位ꎬ在
一定程度上能够帮助宿主适应各种环境(程丹丹

等ꎬ２０１９ꎻ 柳旭等ꎬ２０１９ꎻ 赵晓红等ꎬ２０１４)ꎮ
加拿大一枝黄花 Ｓｏｌｉｄａｇｏ ｃａｎａｄｅｎｓｉｓ Ｌ.属菊科

一枝黄花属ꎬ多年生草本植物ꎬ原产于加拿大和美

国ꎬ１９３５ 年作为观赏植物引种到我国ꎬ后逸生成为

恶性杂草ꎬ并于 ２０１０ 年被列入中国重要外来有害

植物名录(上海科学院ꎬ１９９９)ꎮ 研究人员通过对加

拿大一枝黄花的快速入侵、定殖与机理的研究发

现ꎬ其成功入侵定殖与根际微生物关系密切ꎬ但尚

未全面、深入探究其根际和非根际土壤微生物的群

落特征ꎮ 陈晨等(２００９)对加拿大一枝黄花根际部

分可培养细菌进行了多样性分析ꎬ但未揭示根际和

非根际土壤微生物群落之间的差异ꎮ 基于此ꎬ本研

究应用高通量测序技术研究加拿大一枝黄花根际

和非根际土壤微生物群落结构及其微生物区系结

构上的差异ꎬ分析加拿大一枝黄花成功入侵与根际

土壤微生物群落结构的关联性ꎬ揭示加拿大一枝黄

花对入侵地土壤微生物多样性的影响ꎬ以期为加拿

大一枝黄花的入侵机制和生态防治研究提供参考ꎮ

１　 材料与方法
１.１　 研究区概况

土壤样品采自湖南省长沙市黄花镇郭公渡
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(２８°１６′Ｎꎬ１１３°１２′Ｅ)ꎮ 试验地属亚热带季风性气

候ꎬ年平均温度 １６.８~１７.２ ℃ꎬ最高温度 ４０.６ ℃ꎬ最
低温度－１２ ℃ꎮ 样地为加拿大一枝黄花严重危害

地块ꎬ为害时间 ９ ~ １０ 年ꎮ 样地上加拿大一枝黄花

为单一种群ꎬ 样方中加拿大一枝黄花密度 ６２
株􀅰ｍ－２ꎬ零星伴生有狗尾草 Ｓｅｔａｒｉａ ｖｉｒｉｄｉｓ ( Ｌ.)
Ｂｅａｕｖ.和空心莲子草ꎮ
１.２　 样品采集

２０２１ 年 １ 月 １７ 日ꎬ在研究区采集根际和非根

际土壤ꎮ 随机选取与入侵地块相距 ２０ ｍ 的 ３ ｍ×３
ｍ 样方 ５ 个ꎬ采用 ５ 点采样法在每个样方内采集 ５
个子样本ꎬ将 ５ 个子样本混合在一起作为该样方内

的土壤样本ꎬ以降低土壤异质性的干扰 (侯乾ꎬ
２０２０)ꎮ 在采集加拿大一枝黄花根际土壤样品时ꎬ
先清除伴生植物ꎬ再挖取整株加拿大一枝黄花ꎬ揉
捏加拿大一枝黄花茎秆ꎬ拍打掉大块土壤ꎬ轻摇根

部ꎬ抖落土壤后ꎬ用灭菌的刷子轻刷黏附在加拿大

一枝黄花根表面的土壤ꎬ即为每个子样本的根际土

壤ꎬ每个样方采集的 ５ 个子样本的根际土壤充分混

匀则为 １ 个样方的根际土壤样品ꎬ５ 个样方采集的

根际土壤充分混匀则为 １ 个根际土壤样品ꎮ 以加

拿大一枝黄花根系周围 ２０ ｃｍ 左右的混合土壤作

为非根际土壤ꎬ采集根际土壤时一并采集非根际土

壤ꎬ将 ５ 个样方非根际土壤充分混匀则为 １ 个非根

际土壤样品ꎮ 根际土壤样品和非根际土壤样品各

分 ２ 份ꎬ用无菌自封袋封装ꎬ一份用于土壤理化性

质测定ꎬ一份置于冷却箱中(温度 ４ ℃)ꎬ并立即转

移到实验室－８０ ℃超低温冰箱ꎬ备用ꎮ
１.３　 土壤理化性质测定

土壤 ｐＨ 值采用电位法测定(中国科学院南京

土壤研究所ꎬ１９７８)ꎻ土壤含水量采用烘干法测定

(鲁如坤ꎬ２０００)ꎻ土壤有机质含量采用直接电位滴

定法测定(周天阳等ꎬ２０１８)ꎮ
１.４　 土壤微生物高通量测序

将－８０ ℃下保存的根际和非根际土壤样品于

超净工作台中用 １.５ ｍＬ 离心管进行分装ꎬ根际和

非根际土壤分别设土壤细菌和真菌样品 ２ 个处理ꎬ
每个处理 ３ 个重复ꎬ共 １２ 个土壤样品ꎮ 加拿大一

枝黄花根际土壤细菌样品编号为 Ｒ１(ＲＢ１、ＲＢ２、
ＲＢ３)ꎬ非根际土壤细菌样品编号为 Ｎ１ ( ＮＲＢ１、
ＮＲＢ２、ＮＲＢ３)ꎻ根际土壤真菌样品编号为 Ｒ２(ＲＦ１、
ＲＦ２、ＲＦ３)ꎬ非根际土壤真菌样品为 Ｎ２ ( ＮＲＦ１、

ＮＲＦ２、ＮＲＦ３)ꎮ 将土壤样品送至北京诺禾致源科

技股份有限公司进行土壤微生物高通量测序ꎮ 使

用 ５１５Ｆ ５′￣ＧＴＧＣＣＡＧＣＣＧＧＴＡＡ￣３′ 和 ９０７Ｒ ５′￣
ＣＣＧＴＣＡＡＴＴＣＴＴＲＡＣＴＴＴ￣３′对 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因 Ｖ４
区进行 ＰＣＲ 扩增ꎮ 将同一样本的 ＰＣＲ 产物混合后

使用 ２％琼脂糖凝胶回收 ＰＣＲ 产物ꎬ利用 ＡｘｙＰｒｅｐ
ＤＮＡ Ｇｅｌ Ｅｘｔｒａｃｔｉｏｎ Ｋｉｔ ( Ａｘｙｇｅｎ Ｂｉｏｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ Ｕｎｉｏｎ
Ｃｉｔｙꎬ ＣＡꎬ ＵＳＡ)进行回收产物纯化ꎬ２％琼脂糖凝胶

电泳检测ꎬ并用 ＱｕａｎｔｕｓＴＭ Ｆｌｕｏｒｏｍｅｔｅｒ ( Ｐｒｏｍｅｇａꎬ
ＵＳＡ)对回收产物进行检测、定量ꎮ 使用 ＮＥＸＴ￣
ＦＬＥＸ Ｒａｐｉｄ ＤＮＡ￣Ｓｅｑ Ｋｉｔ 进行建库ꎮ 利用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ
公司的 ＭｉＳｅｑ ＰＥ３００ 平台进行测序ꎮ
１.５　 数据分析

使用 Ｑｉｉｍｅ 软件(Ｖｅｒｓｉｏｎ １.９.１)计算 Ａｌｐｈａ 多

样性指数ꎬ用 Ｒ 软件(Ｖｅｒｓｉｏｎ ２.１５.３)绘制稀释曲线

和 ＰＣＡ 图ꎬ并进行 Ａｌｐｈａ 多样性指数组间差异和

Ｂｅｔａ 多样性指数组间差异分析ꎮ 采用 Ｅｘｃｅｌ ２０１０
与 ＳＰＳＳ ２１.０ 进行数据处理ꎬ利用 Ｏｒｉｇｉｎ ８.０ 进行数

据分析和制图ꎮ

２　 结果与分析
２.１　 土壤理化性质

经测定ꎬ加拿大一枝黄花根际土壤的含水量、
有机质含量、ｐＨ 值分别为 ２６.４４％、６.６３％、５.４７ꎻ非
根际土壤的含水量、有机质含量、 ｐＨ 值分别为

２３.７４％、５.３６％、５.６２ꎮ 二者间的土壤含水量差异显

著(Ｐ<０.０５)ꎬ非根际土壤的有机质含量显著低于根

际土壤(Ｐ<０.０５)ꎬ这主要是由于加拿大一枝黄花的

入侵增加了生境中土壤有机质含量 (陆建忠等ꎬ
２００５)ꎬ加拿大一枝黄花根际土壤和非根际土壤微

生物群落之间的差异ꎬ造成了土壤有机质累积和消

耗的速率不同ꎮ 二者的土壤 ｐＨ 值无显著性差异

(Ｐ>０.０５)ꎬ但根际土壤的 ｐＨ 值低于非根际土壤ꎬ
这可能是加拿大一枝黄花根系分泌物对土壤性质

的调节所致ꎬ表明加拿大一枝黄花的入侵改变了土

壤 ｐＨ 值ꎬ以创造有利于其入侵的土壤环境(梁雷

等ꎬ２０１６)ꎮ 陆建忠等(２００５)研究发现ꎬ野外加拿大

一枝黄花入侵地 ｐＨ 值低于裸地ꎬ有机质含量则高

于裸地ꎬ这表明ꎬ加拿大一枝黄花能够调节土壤的

ｐＨ 值和有机质含量ꎬ本研究结果与其研究结果趋

于一致ꎮ
２.２　 土壤微生物样品测序结果

入侵地加拿大一枝黄花根际土壤和非根际土
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壤采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 测序后ꎬ共得到 １２ 个样本序

列数据ꎮ 根际土壤细菌共得到原始序列 ２９９８１２
条ꎬ经拼接、质控后得到有效序列 １８９７５３ 条ꎬ平均

序列长度为 ４１５ ｂｐꎻ根际土壤真菌共得到原始序列

３１４８９２ 条ꎬ经拼接、质控后得到有效序列 ２０１４１８
条ꎬ平均序列长度为 ３３９ ｂｐꎮ 非根际土壤细菌共得

到原始序列 ２９１５８７ 条ꎬ经拼接、质控后得到有效序

列 １８２６１０ 条ꎬ平均序列长度为 ４１４ ｂｐꎻ非根际土壤

真菌共得到原始序列 ３０３８３０ 条ꎬ经拼接、质控后得

到有效序列 １８７３８０ 条ꎬ平均序列长度为 ３３６ ｂｐꎮ
从样品稀释曲线(图 １)看ꎬ随根际土壤和非根际土

壤测序数量的增加ꎬ细菌和真菌的稀释曲线斜率均

逐渐降低ꎬ曲线逐渐趋向平坦ꎬ说明测序数据量较

为合理ꎬ更多的数据量仅产生少量新的物种ꎮ

图 １　 土壤样品稀释曲线
Ｆｉｇ.１　 Ｄｉｌｕｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ

ＲＢ１、ＲＢ２、ＲＢ３ 和 ＮＲＢ１、ＮＲＢ２、ＮＲＢ３ 分别为根际和非根际土壤细菌样品ꎻ
ＲＦ１、ＲＦ２、ＲＦ３ 和 ＮＲＦ１、ＮＲＦ２、ＮＲＦ３ 分别为根际和非根际土壤真菌样品ꎮ

ＲＢ１ꎬ ＲＢ２ꎬ ＲＢ３ ａｎｄ ＮＲＢ１ꎬ ＮＲＢ２ꎬ ＮＲＢ３ ｗｅｒｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｎｄ ｎｏｎ￣ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ｓａｍｐｌｅｓꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ.
ＲＦ１ꎬ ＲＦ２ꎬ ＲＦ３ ａｎｄ ＮＲＦ１ꎬ ＮＲＦ２ꎬ ＮＲＦ３ ｗｅｒｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｎｄ ｎｏｎ￣ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｉ ｓａｍｐｌｅｓꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ.

２.３　 土壤微生物群落多样性和丰富度分析

２.３.１　 Ａｌｐｈａ 多样性指数组间差异分析　 从表 １ 可

知ꎬＲ１ 的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数 (９. ０６５０) 和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数

(０.９９５０) 均大于 Ｎ１ 的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数 (９. ００２０) 和

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数(０.９９４０)ꎬ表明根际土壤细菌的群落多

样性高于非根际土壤细菌的群落多样性ꎮ Ｒ１ 的

Ｃｈａｏ１ 指数(２４２３.５０００)和 ＡＣＥ 指数(２４４５.３６７０)均
小于 Ｎ１ 的 Ｃｈａｏ１ 指数 (２５９９. ９６００) 和 ＡＣＥ 指数

(２６４２.４８５０)ꎬ这表明根际土壤细菌的丰度低于非根

际土壤细菌的丰度ꎮ 但二者间的群落多样性和丰度

无显著差异(Ｐ>０.０５)ꎮ Ｒ２ 的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数(６.０１３０)
和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数(０.９３２０)均小于 Ｎ２ 的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数

(６.３９６０)和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数(０.９５８０)ꎬ表明根际土壤真

菌的群落多样性低于非根际土壤真菌的群落多样

性ꎬＲ２ 的 Ｃｈａｏ１ 指 数 ( ９６３. ３６００) 和 ＡＣＥ 指 数

(９７２.５１００)均大于 Ｎ２ 的 Ｃｈａｏ１ 指数(９２４.７３００)和

ＡＣＥ 指数(９３７.３２１０)ꎬ这表明根际土壤真菌的丰度高

于非根际土壤真菌的丰度ꎮ 但二者间的群落多样性

和丰度无显著差异(Ｐ>０.０５)ꎮ 根际土壤和非根际土

壤中ꎬ土壤细菌的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数、Ｃｈａｏ１
指数、ＡＣＥ 指数均高于真菌ꎬ说明土壤样品中细菌的

群落多样性和丰度均高于真菌ꎮ 所有样品的覆盖率

均大于０.９５ꎬ说明样品的序列基本上都已被检出ꎬ表
明测序结果可反映检测样品的真实情况ꎮ

表 １　 加拿大一枝黄花根际和非根际土壤 Ａｌｐｈａ 指数
Ｔａｂｌｅ １　 Ａｌｐｈａ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｎｄ ｎｏｎ￣ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｓ. ｃａｎａｄｅｎｓｉｓ

样品 Ｓａｍｐｌｅ Ｓｈａｎｎｏｎ 指数 Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数 Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ Ｃｈａｏ１ 指数 Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ ＡＣＥ 指数 ＡＣＥ ｉｎｄｅｘ 覆盖率 Ｃｏｖｅｒａｇｅ / ％

Ｒ１ ９.０６５０±０.０８９０ ０.９９５０±０.０００５ ２４２３.５０００±５７.７４００ ２４４５.３６７０±６０.７４１０ ０.９９３０±０.００００
Ｎ１ ９.００２０±０.５１７０ ０.９９４０±０.００２０ ２５９９.９６００±５１９.６０００ ２６４２.４８５０±５５８.６４７０ ０.９９３０±０.００１０
Ｐ 值 Ｐ ｖａｌｕｅ ０.８７５３ ０.２５２４ ０.６５８１ ０.６４５９ １.０００
Ｒ２ ６.０１３０±０.４７６０ ０.９３２０±０.０３００ ９６３.３６００±１２.５８７０ ９７２.５１００±１４.１５００ ０.９９８０±０.００００
Ｎ２ ６.３９６０±０.１３６０ ０.９５８０±０.００８０ ９２４.７３００±２５.９４５０ ９３７.３２１０±２０.５３７０ ０.９９８０±０.０００４
Ｐ 值 Ｐ ｖａｌｕｅ ０.３３５５ ０.３０５３ ０.１３１１ ０.１１６７ ０.３７３９

　 　 Ｒ１、Ｎ１ 分别为根际和非根际细菌样品ꎬＲ２、Ｎ２ 分别为根际和非根际真菌样品ꎮ
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　 　 Ｒ１ ａｎｄ Ｎ１ ｗｅｒｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｎｄ ｎｏｎ￣ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ｓａｍｐｌｅｓꎬ Ｒ２ ａｎｄ Ｎ２ ｗｅｒｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｎｄ ｎｏｎ￣ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｆｕｎｇｉ ｓａｍｐｌｅｓꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ.
２.３.２　 ＯＴＵ 丰度分析　 由图 ２ 可知ꎬ加拿大一枝黄

花根际和非根际土壤样品共获得的细菌 ＯＴＵｓ 数为

５３１３ 个ꎬ它们共有的 ＯＴＵｓ 数量为 １８５１ꎬ非根际土

壤细菌特有的 ＯＴＵｓ 数量比根际土壤细菌特有的

ＯＴＵ 数量多ꎬ说明非根际土壤的细菌种类较多ꎮ 两

个样品共获得的真菌 ＯＴＵｓ 数为 １４４４ 个ꎬ它们共有

的 ＯＴＵｓ 数量(１０２９)明显高于其特有的 ＯＴＵｓ 数ꎬ
说明根际和非根际真菌组成相似性较高ꎮ

图 ２　 加拿大一枝黄花根际和非根际土壤韦恩图
Ｆｉｇ.２　 Ｔｈｅ ＯＴＵｓ Ｖｅｎｎ ｍａｐ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｎｄ ｎｏｎ￣ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｓ. ｃａｎａｄｅｎｓｉｓ
　 　 Ｒ１、Ｎ１ 分别为根际和非根际细菌样品ꎬＲ２、Ｎ２ 分别为根际和非根际真菌样品ꎮ

　 　 Ｒ１ ａｎｄ Ｎ１ ｗｅｒｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｎｄ ｎｏｎ￣ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ｓａｍｐｌｅｓꎬ Ｒ２ ａｎｄ Ｎ２ ｗｅｒｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｎｄ ｎｏｎ￣ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｆｕｎｇｉ ｓａｍｐｌｅｓꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ.

２.４　 土壤微生物群落结构分析

２.４.１　 根际和非根际微生物群落组成分析 　 根据

物种注释结果ꎬ选取加拿大一枝黄花根际和非根际

土壤微生物在门水平上最大丰度排名前 １０ 的物

种ꎬ生成物种相对丰度柱形累加图(图 ３)ꎮ 由图 ３
可知ꎬ在门水平上根际和非根际土壤样品的优势细

菌均为酸杆菌门 Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ 和变形菌门 Ｐｒｏ￣
ｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａꎬ两者的细菌总相对丰度在根际和非根际

土中分别为 ４２.９２％和 ３４.２３％ꎮ 根际土壤样品优势

真菌为子囊菌门 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ、被孢霉门 Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏ￣

ｍｙｃｏｔａ 和担子菌门 Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａꎬ非根际土壤样品

优势真菌为子囊菌门 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ、担子菌门 Ｂａｓｉｄ￣
ｉｏｍｙｃｏｔａ 和球囊菌门 Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａꎮ 其中ꎬ子囊菌

门 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ 为根际土壤和非根际土壤中相对丰

度最高的优势真菌ꎬ占比分别为 ５８.６％和 ５７.３％ꎮ
整体来说ꎬ加拿大一枝黄花根际土壤样品中的优势

微生物相对丰度大于非根际土壤ꎮ 加拿大一枝黄

花根际和非根际微生物优势菌物种丰度在门的水

平上有着明显的差异ꎬ说明加拿大一枝黄花入侵对

根际微生物群落结构有一定的影响和调节作用ꎮ

图 ３　 加拿大一枝黄花根际和非根际土壤微生物群落在门分类水平的组成和相对丰度
Ｆｉｇ.３　 Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｎｄ ｎｏｎ￣ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ

ｏｆ Ｓ. ｃａｎａｄｅｎｓｉｓ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ
　 　 Ｒ１、Ｎ１ 分别为根际和非根际细菌样品ꎬＲ２、Ｎ２ 分别为根际和非根际真菌样品ꎮ

　 　 Ｒ１ ａｎｄ Ｎ１ ｗｅｒｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｎｄ ｎｏｎ￣ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ｓａｍｐｌｅｓꎬ Ｒ２ ａｎｄ Ｎ２ ｗｅｒｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｎｄ ｎｏｎ￣ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｆｕｎｇｉ ｓａｍｐｌｅｓꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ.
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　 　 由图 ４ 可知ꎬ在加拿大一枝黄花根际土壤和非

根际土壤细菌中ꎬ太阳念珠菌属 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｓｏｌｉ￣
ｂａｃｔｅｒ 的相对丰度均为最高ꎬ分别为 ３.９％、２.１％ꎮ
各菌属的相对丰度都存在着明显的差异ꎬ根际土壤

中太阳念珠菌属、Ｅｌｌｉｎ６０６７、伯克氏菌属 Ｂｕｒｋｈｏｌｄｅ￣
ｒｉａ￣Ｃａｂａｌｌｅｒｏｎｉａ￣Ｐａｒａｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａ 和慢生根瘤菌属

Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ 的相对丰度明显高于非根际土壤ꎬ
而不动杆菌属 Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ 的相对丰度显著低于非

根际 土 壤ꎮ 根 际 土 壤 真 菌 中 的 小 画 线 壳 属

Ｍｏｎｏｇｒａｐｈｅｌｌａ、鬼笔属 Ｐｈａｌｌｕｓ、被孢霉属 Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌ￣

ｌａ、镰刀菌属 Ｆｕｓａｒｉｕｍ、斜盖伞属 Ｃｌｉｔｏｐｉｌｕｓ 的相对

丰度分别为 ２０.２％、１０.０％、８.６％、５.８％、４.８％ꎬ均明

显高于非根际土壤ꎬ而 Ｓｉｓｔｏｔｒｅｍａ、ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ａｓｃｏ￣
ｍｙｃｏｔａ＿ｓｐ、ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ｐａｒａｇｌｏｍｅｒａｌｅｓ＿ ｓｐ、茶渍属

Ｌｅｃａｎｏｒａ 的相对丰度明显低于非根际土壤ꎬ占根际

土壤真菌的比例分别为 ０.６％、２.０％、０.４％、１.２％ꎮ
这说明加拿大一枝黄花根际和非根际土壤真菌物

种种类和丰度在属的水平上都有较大的差距ꎬ优势

菌群也互不相同ꎮ

图 ４　 加拿大一枝黄花根际和非根际土壤微生物群落在属分类水平的组成和相对丰度
Ｆｉｇ.４　 Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｎｄ ｎｏｎ￣ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ

ｏｆ Ｓ. ｃａｎａｄｅｎｓｉｓ ａｔ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ
　 　 Ｒ１、Ｎ１ 分别为根际和非根际细菌样品ꎬＲ２、Ｎ２ 分别为根际和非根际真菌样品ꎮ

　 　 Ｒ１ ａｎｄ Ｎ１ ｗｅｒｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｎｄ ｎｏｎ￣ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ｓａｍｐｌｅｓꎬ Ｒ２ ａｎｄ Ｎ２ ｗｅｒｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｎｄ ｎｏｎ￣ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｆｕｎｇｉ ｓａｍｐｌｅｓꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ.

　 　 根据土壤样品在属水平的物种注释及丰度信

息ꎬ选取丰度排名前 ３５ 的属ꎬ进行物种和样品的聚

类分析ꎬ结果如图 ５ 所示ꎮ 组内样品 ３ 个重复均聚

类在一起ꎬ说明重复性较好ꎮ 由组间样品聚类分析

可知ꎬ根际土壤细菌群落中优势菌属主要集中于鞘

氨醇单胞菌属 Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ、Ｈａｌｉａｎｇｉｕｍ、ＭＮＤ１ 等

２３ 个属ꎬ而非根际土壤的优势菌属主要集中于 Ｅｒｙ￣
ｓｉｐｅｌａｔｏｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ、假单胞菌属 Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ、不动细

菌属 Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ 等 １２ 个属ꎬ其中根际土壤中 Ｍａｓ￣
ｓｉｌｉａ、苯丙叶杆菌属 Ｐｈｅｎｙｌｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ、Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｎｉ￣
ｔｒｏｓｏｔａｌｅａ、科巴菌属 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｋｏｒｉｂａｃｔｅｒ 等属的相

对丰度显著高于非根际土壤ꎬＥｒｙｓｉｐｅｌａｔｏｃｌｏｓｔｒｉｄｉｕｍ、
Ｄｏｎｇｉａ、ＲＢ４１、假单胞菌属 Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ、不动细菌

属等属的相对丰度显著低于非根际土壤ꎬ说明根际

和非根际土壤细菌群落差异较大ꎮ 根际土壤优势

菌属主要集中于 Ｐａｒａｇｌｏｍｕｓ、Ｍｏｒｔｉｅｒａｌｌａ、肱骨菌属

Ｈｕｍｉｃｃｌａ 等 １４ 属ꎬ而非根际土壤真菌优势菌属主

要集中于 Ｃｒａｓｓｉｐａｒｉｅｓ、树粉孢属 Ｏｉｄｉｏｄｅｎｄｒｏｎ、 Ｌｅ￣
ｃａｎｏｒａ 等 ２１ 个属ꎬ说明根际和非根际土壤真菌群

落也有着较大的差异ꎮ
２.４.２　 ＰＣＡ 分析　 ＰＣＡ 分析可以直观地反映土壤

样品间的差异性或相似性ꎮ 由图 ６ 可知ꎬ细菌群落

组成 ＰＣＡ 分析结果中主成分 １ 和主成分 ２ 的贡献率

分别为 ４３.３６％和 ２５.４３％ꎮ 加拿大一枝黄花根际土

壤细菌群落之间的距离比较近ꎬ说明它们的群落组

成比较相似ꎬ而非根际土壤细菌群落较为分散ꎬ说明

它们的群落组成差异较大ꎬ群落相似性低ꎮ 从组间

对比可知ꎬＲ１ 和 Ｎ１ 群落分布距离相差较大ꎬ说明加

拿大一枝黄花根际和非根际土壤细菌群落组成存在

较大的差异ꎮ 真菌群落组成 ＰＣＡ 分析结果中主成分
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１ 和主成分 ２ 的贡献率分别为 ３１.１８％和 １９.１６％ꎮ 加

拿大一枝黄花根际和非根际土壤真菌群落组内分布

都较为分散ꎬ组间的差异性较大ꎬ说明根际和非根际

土壤真菌群落组成有很大的不同ꎮ 所以ꎬ无论是细

菌群落结构还是真菌群落结构ꎬ加拿大一枝黄花根

际和非根际土壤都存在较大的差异ꎮ 这可能是由于

加拿大一枝黄花通过根系活动改变了根际土壤的理

化性质等ꎬ从而改变根际微生物群落的组成ꎬ使得根

际和非根际土壤微生物组成和多样性存在差异ꎮ

图 ５　 加拿大一枝黄花根际和非根际土壤微生物群落聚类热图
Ｆｉｇ.５　 Ｃｌｕｓｔｅｒ ｈｅａｔ ｍａｐ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｎｄ ｎｏｎ￣ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｏｆ Ｓ. ｃａｎａｄｅｎｓｉｓ

　 　 ＲＢ１、ＲＢ２、ＲＢ３ 和 ＮＲＢ１、ＮＲＢ２、ＮＲＢ３ 分别为根际和非根际土壤细菌样品ꎻ
ＲＦ１、ＲＦ２、ＲＦ３ 和 ＮＲＦ１、ＮＲＦ２、ＮＲＦ３ 分别为根际和非根际土壤真菌样品ꎮ

　 　 ＲＢ１ꎬ ＲＢ２ꎬ ＲＢ３ ａｎｄ ＮＲＢ１ꎬ ＮＲＢ２ꎬ ＮＲＢ３ ｗｅｒｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｎｄ ｎｏｎ￣ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ｓａｍｐｌｅｓꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ.
ＲＦ１ꎬ ＲＦ２ꎬ ＲＦ３ ａｎｄ ＮＲＦ１ꎬ ＮＲＦ２ꎬ ＮＲＦ３ ｗｅｒｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｎｄ ｎｏｎ￣ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｉ ｓａｍｐｌｅｓꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ.

图 ６　 加拿大一枝黄花根际土壤和非根际土壤细菌和真菌群落结构组成的 ＰＣＡ 分析
Ｆｉｇ.６　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ａｎｄ ｎｏｎ￣ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｓ. ｃａｎａｄｅｎｓｉｓ

３　 讨论
本研究表明ꎬ加拿大一枝黄花根际土壤含水量

和有机质含量显著高于非根际土壤ꎬ而 ｐＨ 值低于

非根际土壤ꎬ这与梁雷等(２０１６)研究发现的加拿大

一枝黄花入侵能够显著降低土壤 ｐＨ 值结果一致ꎮ
在加拿大一枝黄花入侵对土壤有机质含量影响方

面ꎬ本研究结果发现ꎬ加拿大一枝黄花入侵增加了
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土壤有机质ꎬ与陆建忠等(２００５)研究的加拿大一枝

黄花入侵增加了有机质库相一致ꎮ 加拿大一枝黄

花根际土壤和非根际土壤微生物多样性和丰富度

都存在着一些差距ꎬ其中根际土壤细菌的多样性高

于非根际土壤ꎬ丰富度则低于非根际土壤ꎬ而两者

真菌的多样性和丰富度差异情况与细菌刚好相反ꎮ
陈晨等(２００９)研究表明ꎬ加拿大一枝黄花根际微生

物多样性随着入侵时间的延长而增加ꎮ 周振荣

(２０１０)研究也发现ꎬ加拿大一枝黄花根部土壤微生

物的生物量显著高于周围土壤ꎬ对细菌和放线菌有

促进作用ꎬ他们的研究结果均与本研究结果有类似

之处ꎮ
此外ꎬ本研究结果还表明ꎬ加拿大一枝黄花长

期生长对土壤中微生物群落结构也产生了一定影

响ꎬ具体表现在根际土壤和非根际土壤中细菌和真

菌的物种组成及其相对丰度的不同ꎮ 加拿大一枝

黄花根际土壤优势细菌主要属于变形菌门ꎬ优势真

菌主要属于子囊菌门、担子菌门和被孢霉门ꎬ而非

根际优势细菌主要属于酸杆菌门ꎬ优势真菌主要属

于子囊菌门、担子菌门和球囊菌门ꎮ 付伟(２０１７)在
不同入侵程度下加拿大一枝黄花根际细菌群落结

构和功能差异的研究中也证实了加拿大一枝黄花

根际细菌群落中ꎬ变形菌门的丰度是最高的ꎬ与本

研究的结果类似ꎮ
外来植物在入侵过程中能够使入侵地的土壤

微生物多样性和群落结构及功能发生变化ꎬ从而增

强对环境的适应能力ꎬ有利于自身的入侵和生长

(Ｔｅｂｅｅｓｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００９)ꎮ 而土壤微生物的改变同样

也反作用于土壤环境ꎬ通过改变土壤的理化性质和

物理特性ꎬ更适合入侵植物的定殖和扩张(彭鑫怡

等ꎬ２０１９)ꎮ 加拿大一枝黄花的入侵极大程度上依

赖于根际有益微生物ꎬ这与其竞争能力也息息相关

(Ｄｅｌａ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００６)ꎮ Ｄｏｎｇ ｅｔ ａｌ.(２０１５)研究发现ꎬ
培育加拿大一枝黄花的土壤中ꎬ真菌、需氧细菌和

真菌 /细菌比率随着土壤培养时间的增加显著降

低ꎬ而厌氧菌和革兰氏阴性 /阳性细菌比率随土壤

培养时间增加而显著增加ꎮ 沈荔花(２００７)研究发

现ꎬ加拿大一枝黄花对根际土壤真菌的数量有抑制

效应ꎬ对根际土壤反硝化细菌、反硫化细菌和嫌气

性纤维素分解菌的数量有抑制作用ꎬ但对亚硝酸细

菌、硫化细菌和好气性自生固氮菌的数量均有促进

作用ꎮ 由此可知ꎬ加拿大一枝黄花的根系活动对根

际微生物多样性、丰富度和群落结构有一定的调节

作用ꎬ但具体的调节机制尚不明确ꎮ 加拿大一枝黄

花通过根系分泌次生代谢物调节土壤的理化性质ꎬ
改变土壤内部营养循环ꎬ进而影响着土壤微生物的

种类和数量及其分布ꎬ说明根系分泌物是加拿大一

枝黄花与土壤微生物之间的重要枢纽之一(郭水

良ꎬ２００５ꎻ 李国庆ꎬ２００９ꎻ 袁仁文等ꎬ２０２０)ꎮ 本研究

测定了加拿大一枝黄花根际和非根际土壤细菌和

真菌的多样性、丰富度和群落组成结构及相对丰

度ꎬ分析了加拿大一枝黄花根际和非根际微生物群

落之间的差异ꎬ但尚未明晰该入侵植物调整根际微

生物群落的方式和后果ꎬ优势细菌和真菌的区别在

两者错综复杂的关系中具体起到了怎样的作用ꎮ
因此ꎬ关于加拿大一枝黄花入侵后ꎬ产生变化的微

生物物种在这个过程中的功能和作用还需要进一

步研究ꎮ
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