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少花蒺藜草入侵对根际土壤磷细菌群落多样性的影响
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摘要: 【目的】入侵植物少花蒺藜草在磷元素受限的贫瘠沙质土壤中能够快速生长和种群扩张ꎬ形成单一

优势群落ꎮ 本文解析了少花蒺藜草在磷胁迫条件下对磷素的高效利用机制ꎬ以期为揭示其入侵机理提供

理论依据ꎮ 【方法】设置少花蒺藜草、冰草、狗尾草和空白对照 ４ 个处理ꎬ通过高通量测序技术ꎬ从土壤解

磷微生物的角度分析各处理间土壤中解磷细菌的组成差异ꎮ 【结果】少花蒺藜草入侵显著提高了土壤磷

酸酶的活性和土壤解磷菌的群落多样性ꎮ ＰＣＡ 与 ＵＰＧＭＡ 聚类结果表明ꎬ少花蒺藜草与狗尾草根际磷细

菌物种组成相似性最大ꎮ ＬＥｆＳｅ 多级物种差异判别分析结果表明ꎬ少花蒺藜草根际显著富集且与其他处

理有显著性差异的解磷菌类群为 α￣变形菌、链霉菌ꎬ其在少花蒺藜草对磷的吸收中可能起较为重要的作用ꎮ 变形菌门、浮
霉菌门和放线菌门与少花蒺藜草根际土壤中的全磷含量呈显著正相关ꎬ放线菌门与少花蒺藜草根际土速效磷含量有紧密

联系ꎮ 【结论】少花蒺藜草通过改变入侵地根际土壤的解磷菌群落结构间接影响根际土壤的磷素环境ꎬ从而利于自身生长ꎮ
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　 　 少花蒺藜草 Ｃｅｎｃｈｒｕｓ ｓｐｉｎｉｆｅｘ Ｃａｖ. 为禾本科

Ｐｏａｃｅａｅ 蒺藜草属 Ｃｅｎｃｈｒｕｓ 一年生草本植物ꎬ原产

北美洲及热带沿海地区(高晓萍和杨旋ꎬ２００８)ꎬ我
国于 ２０ 世纪 ３０ 年代首次发现ꎬ现主要分布在辽

宁、内蒙古、吉林等省(自治区) (徐军ꎬ２０１１)ꎮ 少

花蒺藜草具有高抗逆性、高繁殖力、传播途径多样

和高侵染力等特点ꎬ适应能力极强ꎬ可在短时间内

形成单一优势群落ꎬ降低草场生物多样性ꎬ加剧土

壤沙化ꎻ其刺苞表面密被许多小刺ꎬ会对人及牲畜

造成伤害ꎬ影响农牧生产(杜广明等ꎬ１９９５ꎻ 高晓萍

和杨旋ꎬ２０１８)ꎮ
外来入侵植物定殖成功后ꎬ迅速形成单优群

落ꎬ降低本地生态系统的群落多样性(Ｂａｊｗａ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１６)ꎮ 入侵植物与土壤微生物之间的互作在其定

殖、扩散过程中发挥重要作用 ( Ｗａｒｄｌｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００４)ꎮ 研究表明ꎬ外来入侵植物能够改变入侵地

有机质、氮磷钾等养分含量(薛敬意等ꎬ２００２ꎻ Ｗａｎｇ
ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１８)ꎬ同时影响土壤的微生物群落组成(祁
小旭等ꎬ２０１９ꎻ Ｂａｔｔｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００６)ꎬ如糖蜜草 Ｍｅｌｉｎｉｓ
ｍｉｎｕｔｉｆｌｏｒａ Ｐ. Ｂｅａｕｖ. (Ｒｉｂｅｉｒｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１７)、紫茎泽

兰 Ａｇｅｒａｔｉｎａ ａｄｅｎｏｐｈｏｒａ (Ｓｐｒｅｎｇ.) Ｒ.Ｍ. Ｋｉｎｇ ｅｔ Ｈ.
Ｒｏｂ.(戴莲等ꎬ２０１２ꎻ 于文清等ꎬ２０１４ꎻ Ｎｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００７)、加拿大一枝黄花 Ｓｏｌｉｄａｇｏ ｃａｎａｄｅｎｓｉｓ Ｌ. (周
振荣ꎬ２０１０ꎻ Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１８)ꎮ 研究表明ꎬ根际解

钾菌数量较为丰富ꎬ且大多具有较高解钾活性ꎬ可
能对其钾富集具有重要贡献(闫雅楠等ꎬ２０１９)ꎮ 黄

顶菊 Ｆｌａｖｅｒｉａ ｂｉｄｅｎｔｉｓ (Ｌ.) Ｋｕｎｔｚｅ.入侵后土壤中有

效磷的含量降低 ( Ｈｕａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５ꎻ Ｓｈａｈｅｅｎꎬ
２０１５)ꎬ并且可显著增加解磷细菌的数量(纪巧凤ꎬ
２０１４)ꎮ ｒｅｐ￣ＰＣＲ 结果显示ꎬ与万寿菊 Ｔａｇｅｔｅｓ ｅｒｅｃｔａ
Ｌ.对比ꎬ黄顶菊显著增加了入侵地根际解有机磷细

菌、解无机磷细菌的数量(宋振等ꎬ２０１６)ꎮ
少花蒺藜草具有化感作用ꎬ其根系及根际土壤

水提液对马唐 Ｄｉｇｉｔａｒｉａ ｓａｎｇｕｉｎａｌｉｓ (Ｌ. ) Ｓｃｏｐ.胚根

生长均表现高浓度抑制、低浓度促进作用(王坤芳

等ꎬ２０１７)ꎬ从而利于自身生长ꎮ 目前ꎬ对少花蒺藜

草入侵影响土壤养分的研究已有报道ꎬ如少花蒺藜

草入侵可使土壤中的有机质及速效养分含量随着

生长期的变化有不同程度的下降ꎬ与小叶杨 Ｐｏｐｕ￣
ｌｕｓ ｓｉｍｏｎｉｉ Ｃａｒｒ.和黄柳 Ｓａｌｉｘ ｇｏｒｄｅｊｅｖｉｉ Ｙ. Ｌ. Ｃｈａｎｇ ｅｔ
Ｓｋｖ.相比ꎬ少花蒺藜草入侵降低了土壤有机质、速效

磷含量(周立业等ꎬ２０１４)ꎬ但对少花蒺藜草对土壤

磷元素高效吸收利用机制的研究尚未见报道ꎮ 本

研究采用高通量测序技术ꎬ分析了少花蒺藜草与冰

草 Ａｇｒｏｐｙｒｏｎ ｃｒｉｓｔａｔｕｍ (Ｌ.) Ｇａｅｒｔｎ.、狗尾草 Ｓｅｔａｒｉａ
ｖｉｒｉｄｉｓ (Ｌ.) Ｂｅａｕｖ.根际土壤及空白对照土壤中解磷

菌的组成差异以及与环境因子之间的关系ꎬ研究了

少花蒺藜草入侵对根际土壤解磷菌的影响ꎬ以期为

揭示其入侵机制提供理论依据ꎮ

１　 试验材料与方法
１.１　 试验材料

１.１.１　 试验种子　 少花蒺藜草种子于种子成熟期

采于辽宁省彰武县阿尔乡白音花农场ꎬ冰草、狗尾

草种子购于北京金土地农业技术研究所种子销售

处ꎮ 挑取健康饱满的种子ꎬ用 ２％ＮａＣｌＯ 溶液消毒

１０ ｍｉｎ 后ꎬ用蒸馏水反复冲洗至澄清ꎬ室内晾干ꎬ供
后续试验使用ꎮ
１.１.２　 试验用土　 供试土壤取自少花蒺藜草的发

生地辽宁省彰武县阿尔乡白音花农场ꎬ去除杂草等

杂物ꎬ去除表层 ２ ｃｍ 土层ꎬ采集 ２~１０ ｃｍ 土壤带回

实验室ꎬ过 ２ ｍｍ 筛ꎬ作为后期盆栽用土ꎮ
１.２　 试验设置及采样

以上述土壤为基质ꎬ将种子播于花盆(花盆大

小 ２３ ｃｍ×１８.４ ｃｍ)内ꎬ设置 ４ 个处理:分别种植少

花蒺藜草、冰草、狗尾草和空白对照(裸土)ꎬ每个处

理 ５ 个重复ꎮ 出苗后间苗处理ꎬ每盆保留 １０ 株健

康植株ꎬ其间保持培养条件一致ꎬ室内温度 １０ ~ ３０
℃ꎬ光照度 １０~ ２５ ｋｌｘꎬ湿度 ３０％ ~６０％ꎮ 培养 ５０ ｄ
后采集土壤样本ꎬ去掉表层土壤(３ ｃｍ 左右)ꎬ采用

抖根法获得植物根际土壤样本ꎮ
１.３　 土壤理化性质测定

参照鲍士旦(２０００)测定土壤 ｐＨ(电极法)、有
机质(重铬酸钾容量法)、全氮(半微量开氏法)、全
磷(碳酸氢钠钼蓝法)、全钾(火焰光度法)、速效磷

(碳酸氢钠法)、速效钾(联合浸提－比色法)等理化

指标ꎮ 土壤磷酸酶活性测定采用磷酸苯二钠比色

法测定(邢培茹ꎬ２０１４)ꎮ
１.４　 高通量测序

１.４.１　 土壤 ＤＮＡ 的提取 　 采用土壤基因组 ＤＮＡ
提取试剂盒(北京ꎬＳｏｌａｒｂｉｏ 公司)提取土壤样品总

基因组 ＤＮＡꎬ利用 １％琼脂糖凝胶电泳及超微量紫

外分光光度法检测 ＤＮＡ 纯度ꎮ
１.４.２　 ＰＣＲ 扩增 　 按指定测序区域ꎬ合成带有 ｂａｒ￣
ｃｏｄｅ 的特异引物ꎬ或合成带有错位碱基的融合引物ꎮ

８２３ 生物安全学报　 Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｂｉｏｓａｆｅｔｙ 第 ３１ 卷　

 
 

 
 

 
 

 
 

 
 



采用 ＴｒａｎｓＧｅｎ ＡＰ２２１￣０２ ＰＣＲ 反应体系:ＴｒａｎｓＳｔａｒｔ
Ｆａｓｔｐｆｕ ＤＮＡ Ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ ２０ μＬꎬＤＮＡ 模板 １０ ｎｇꎬ上、下
游引物(５ μｍｏｌＬ－１)各 ０.４ μＬꎬｄＮＴＰ(２.５ ｍｍｏｌ
Ｌ－１) ２ μＬꎬＦａｓｔＰｆｕ Ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ ０.４ μＬꎬ５×ＦａｓｔＰｆｕ ｂｕｆｆｅｒ
４ μＬꎬ补充 ｄｄＨ２Ｏ 至 ２０ μＬꎮ ＰＣＲ 扩增程序:９５ ℃预

变性 ２ ｍｉｎꎻ９５ ℃变性 ３０ ｓꎬ５５ ℃退火 ３０ ｓꎬ７２ ℃延伸

４５ ｓꎬ３０ 个循环ꎻ最后于 ７２ ℃延伸 １０ ｍｉｎꎬ４ ℃保存ꎮ
每个样品 ３ 个重复ꎬ将同一样品的 ＰＣＲ 产物混合后用

２％的琼脂糖凝胶进行电泳检测ꎮ
１.４.３　 Ｍｉｓｅｑ 文库构建　 连接“Ｙ”字形接头ꎻ使用磁

珠筛选去除接头自连片段ꎻ利用 ＰＣＲ 扩增进行文库

模板的富集ꎻ氢氧化钠变性ꎬ产生单链 ＤＮＡ 片段ꎮ
１.４.４ 　 Ｍｉｓｅｑ 上机测序　 ＤＮＡ 片段的一端与引物

碱基互补ꎬ固定在芯片上ꎻ另一端随机与附近的另

外一个引物互补ꎬ也被固定住ꎬ形成“桥(ｂｒｉｄｇｅ)”ꎻ
ＰＣＲ 扩增ꎬ产生 ＤＮＡ 簇ꎻＤＮＡ 扩增子线性化成为

单链ꎻ加入改造过的 ＤＮＡ 聚合酶和带有 ４ 种荧光

标记的 ｄＮＴＰꎬ每次循环只合成一个碱基ꎻ用激光扫

描反应板表面ꎬ读取每条模板序列第一轮反应所聚

合上去的核苷酸种类ꎻ将“荧光基团”和“终止基

团”化学切割ꎬ恢复 ３′端黏性ꎬ继续聚合第二个核苷

酸ꎻ统计每轮收集到的荧光信号结果ꎬ获知模板

ＤＮＡ 片段的序列ꎮ
１.５　 数据分析

采用 Ｅｘｃｅｌ ２０１０ 和 ＳＰＳＳ １９.０ 软件对数据进行

统计分析ꎮ 采用单因素( ｏｎｅ￣ｗａｙ ＡＮＯＶＡ)和 Ｄｕｎ￣
ｃａｎ 法进行方差分析和多重比较(α＝ ０.０５)ꎮ

Ｍｉｓｅｑ 测序得到的 ＰＥ ｒｅａｄｓ 先根据 ｏｖｅｒｌａｐ 关

系进行拼接ꎬ同时对序列质量进行质控和过滤ꎮ 由

于不同样本间的 ｒｅａｄｓ 数不同ꎬ因此在分析多样性

和群落组成前ꎬ先依据最低 ｒｅａｄｓ 数进行标准化ꎮ
区分样品后进行 ＯＴＵ (ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔ)
聚类分析和物种分类学分析ꎬ基于 ＯＴＵ 进行物种

多样性指数分析ꎮ 基于分类学信息ꎬ在各个分类水

平上进行群落结构的统计分析ꎮ 在上述分析的基

础上ꎬ进行一系列群落结构和系统发育等的统计学

和可视化分析ꎮ 使用 ＦＬＡＳＨ ｖ １.２.７ 对下机数据进

行拼接ꎬ得到 ＯＴＵｓ 数据 ( ｒａｗ ｔａｇｓ)ꎬ利用 Ｔｒｉｍ￣
ｍｏｍａｔｉｃ (ｖ ０.３３)对 Ｒａｗ Ｔａｇｓ 质控过滤ꎬ得到 ｃｌｅａｎ
ｔｇｓꎬ进行数据分析ꎮ 基于 ９７％相似度ꎬ利用 Ｑｉｉｍｅ
(ｖｅｒｓｉｏｎ １.８.０)在 Ｓｉｌｖａ 数据库进行 ＯＴＵ 物种分类

学分析和聚类分析(ｕｐａｒｓｅ 聚类法)ꎮ Ｃｈａｏ １ 指数

为土壤细菌群落丰富度指标ꎬ用以估计群落中 ＯＴＵ
数目ꎬ Ｃｈａｏ１ 指数越小群落丰富度越高 ( Ｃｈａｏꎬ
１９８４)ꎬＳｈａｎｎｏｎ 指数为用来估算样品中细菌群落多

样性指标ꎬＳｈａｎｎｏｎ 值越大群落多样性越高( Ｓｈａｎ￣
ｎｏｎꎬ１９４８)ꎮ 利用 Ｑｉｉｍｅ (ｖｅｒｓｉｏｎ １.８.０)对 Ｃｈａｏ１ 和

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数进行分析 Ａｌｐｈａ 多样性ꎬ用 ｔ 检验分析

Ａｌｐｈａ 多样性指数差异ꎬ然后用 Ｒ 作图ꎻ利用柱形图

表示细菌群落组成ꎻＰＣＡ 分析 (ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ
ａｎａｌｙｓｉｓ)ꎬ即主成分分析ꎬ通过分析不同样本群落组

成可以反映样本间的差异和距离ꎬ可以有效地找出

数据中最“主要”的元素和结构ꎬ样本组成越相似ꎬ
在 ＰＣＡ 图中的距离越近ꎻ各样本差异物种组成通

过 ｏｎｅ￣ｗａｙ ＡＮＯＶＡ 单因素方差分析ꎬ先使用 ＬＥｆＳｅ
软件 ｎｏｎ￣ｐａｒａｍｅｔｒｉｃ ｆａｃｔｏｒｉａｌ Ｋｒｕｓｋａｌ￣Ｗａｌｌｉｓ ( ＫＷ)
ｓｕｍ￣ｒａｎｋｔｅｓｔ(非参数因子克鲁斯卡尔－沃利斯秩和

验检)检测显著丰度差异特征ꎬ并找到与丰度有显

著性差异的类群ꎬ然后采用线性判别分析(ＬＤＡ)来
估算每个组分(物种)丰度对差异效果影响的大小ꎻ
通过 ＲＤＡ (ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ)分析ꎬ可以明确植物

根际解磷细菌群落与环境因子之间的关系ꎬ利用

Ｃａｎｏｃｏ 软件作图ꎮ

２　 结果与分析
２.１　 根际土壤理化性质分析结果

试验土壤的基本理化性质:ｐＨ８. ５、全氮含量

０.０１６％、全磷含量 ０.００２％、全钾含量 ２.５２％、有机

质含量 ５.４ ｇｋｇ－１、有效磷含量 ７.５８ ｍｇｋｇ－１、速
效钾含量 ６３.２ ｍｇｋｇ－１ꎮ

各处理土壤理化性质指标如表 １ 所示ꎮ 结果

显示ꎬ不同处理的土壤 ｐＨ 均呈碱性ꎻ３ 个种植植物

处理的根际土壤有机质含量都显著高于空白对照ꎬ
为 １５.６０~２０.３ ｇｋｇ－１ꎬ且少花蒺藜草处理显著低

于狗尾草、冰草植物处理ꎻ不同处理的速效磷含量

之间表现出了显著的统计学差异ꎬ从高到低依次为

狗尾草>空白对照>冰草>少花蒺藜草ꎬ少花蒺藜草

处理速效磷含量显著低于其他处理ꎻ各处理之间全

磷含量的大小关系为冰草>狗尾草>少花蒺藜草>
ＣＫꎬ少花蒺藜草处理与 ＣＫ 显著低于冰草与狗尾草

处理ꎬ而少花蒺藜草与 ＣＫ 之间差异不显著ꎮ 磷酸

酶活性从高到低依次为少花蒺藜草>狗尾草>冰草>
ＣＫꎬ少花蒺藜草处理显著高于其他处理ꎮ
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表 １　 不同处理根际土壤理化性质
Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｐＨ

全氮含量
Ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ
ｔｏｔａｌ Ｎ
/ ％

全磷含量
Ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ
ｔｏｔａｌ Ｐ
/ ％

全含量钾
Ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ
ｔｏｔａｌ Ｋ
/ ％

有机质含量
Ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ
ｏｒｇａｎｉｃ
ｍａｔｔｅｒ

/ (ｇｋｇ－１)

有效磷含量
Ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ
ｏｌｓｅｎ Ｐ

/ (ｍｇｋｇ－１)

速效钾含量
Ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ
ａｖａｉｌａｖｌｅ Ｋ

/ (ｍｇｋｇ－１)

磷酸酶含量
Ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ
ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ
/ (ｍｇｇ－１)

ＣＫ ８.６±０.１ａ ０.０１４±０.００２ｃ ０.００４±０.００１ｂ ２.５３±０.０２ｃ ５.７±０.０６ｄ １１.４±０.０２ｂ １１７±７.００ｂ ０.６２±０.０４ｄ
少花蒺藜草 Ｃ. ｓｐｉｎｉｆｅｘ ８.２±０.１ｂ ０.０４９±０.００４ａ ０.００５±０.００１ｂ ２.６３±０.０３ｂ １５.６±０.０５ｃ ８.５±０.１２ｄ １１３±６.０８ｃ ０.９７±０.０６ａ
冰草 Ａ. ｃｒｉｓｔａｔｕｍ ８.２±０.１ｂ ０.０５０±０.００３ａ ０.００８±０.００２ａ ２.６６±０.０４ａ １９.９±０.１１ｂ ８.７±０.０７ｃ １３２±１.７３ａ ０.７６±０.０３ｃ
狗尾草 Ｓ. ｖｉｒｉｄｉｓ ８.１±０.２ｂ ０.０４６±０.００２ｂ ０.００７±０.００２ａ ２.６１±０.０３ｂ ２０.３±０.０８ａ １３.３±０.１３ａ ９１±１０.４４ｄ ０.８０±０.０７ｂ

　 　 同列不同字母表示不同土壤该指标差异显著(Ｐ<０.０５ꎬ ＬＳＤ ｔｅｓｔ)ꎮ
Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｃｏｌｕｍｎ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ａｔ Ｐ<０.０５ ｌｅｖｅｌ.

２.２　 根际土壤解磷菌 ＯＴＵ 分类学分析结果

通过对 ２０ 个样本高通量测序ꎬ经拼接和过滤

处理后ꎬ以 ９７％的序列相似性作为阈值进行 ＯＴＵ
划分ꎬ共产生 ２０４９９ 个根际土壤解磷菌 ＯＴＵ(图

１)ꎮ 其中 ４ 个处理中共有的解磷菌 ＯＴＵ 为 １５１９
个ꎬ仅占所有总数的 ７.４１％ꎬ不同处理之间解磷细

菌存在较大差异ꎮ 少花蒺藜草处理的解磷菌 ＯＴＵ
总数最高ꎬ为 ９２８９ 个ꎻＣＫ 次之ꎬ为 ９２３９ 个ꎻ冰草处

理的 ＯＴＵ 总数最低ꎬ为 ８６２１ 个ꎮ 各处理中 ＣＫ 特

有的解磷菌 ＯＴＵ 最高ꎬ且显著高于种植植物的处

理ꎬ为 ５８１９ 个ꎻ少花蒺藜草在种植植物处理中所特

有的解磷菌 ＯＴＵ 数目最高ꎬ为 １９１９ 个ꎮ 另外ꎬ在 ３
个种植植物的处理中ꎬ少花蒺藜草与 ＣＫ 共有的解

磷菌 ＯＴＵ 数目最高ꎬ为 ２７４７ 个ꎻ狗尾草处理次之ꎬ
为 ２３１９ 个ꎻ冰草处理数目最低ꎬ为 ２１７２ 个ꎮ

图 １　 细菌 ＯＴＵｓ 分布维恩图
Ｆｉｇ.１　 Ｖｅｎｎ ｇｒａｐｈ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ＯＴＵｓ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ
ＣＫ:空白土壤ꎻｃｐ:少花蒺藜草ꎻａｃ:冰草ꎻｓｖ:狗尾草ꎮ

ＣＫ: Ｓｏｉｌ ｗｉｔｈｏｕｔ ｐｌａｎｔｓꎻ ｃｐ: Ｃ. ｓｐｉｎｉｆｅｘꎻ
ａｃ: Ａ. ｃｒｉｓｔａｔｕｍꎻ ｓｖ: Ｓ. ｖｉｒｉｄｉｓ.

２.３　 根际土壤解磷菌 Ａｌｐｈａ 多样性分析结果

２.３.１　 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性分析 　 由图 ２ 可知ꎬＣＫ 的

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数最高ꎬ少花蒺藜草处理在 ３ 个种植植

物的处理中 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数值最高ꎬ冰草处理次之ꎬ
狗尾草处理最低ꎮ 表明少花蒺藜草根际土壤解磷

菌的群落多样性显著高于其他植物处理的根际土

壤(Ｐ<０.０５)ꎮ
２.３.２　 Ｃｈａｏ１ 指数　 Ｃｈａｏ１ 指数箱型图结果如图 ３
所示ꎬ其趋势与 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数值相似ꎬＣＫ 的 Ｃｈａｏ１
指数值最低ꎬ３ 种植物样本中少花蒺藜草处理的

Ｃｈａｏ１ 指数值最高ꎬ冰草处理次之ꎬ狗尾草处理指数

值最低ꎮ 表明在不同种植植物的处理中ꎬ少花蒺藜

草处理的根际土壤具有最低的细菌群落多样性ꎮ
２.４　 细菌群落组成分析结果

将样本结果与数据库进行对比分析ꎬ统计在各

个分类水平下的解磷菌群落组成ꎬｏｔｈｅｒｓ 为占比较

低、不足 １％的物种ꎬ将未得到生物学注释的物种归

为 ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄꎮ
对 ４ 种处理的土壤样品序列进行分析ꎬ选取在

门水平上丰度前 ５ 名的物种ꎬ绘制物种相对丰度柱

形累积图ꎮ 由图 ４ 可知ꎬ各土壤样品的细菌组成基

本相似但比例有所不同ꎬ各处理中的优势菌门为变

形菌门 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ、放线菌门 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ、厚壁

菌门 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ、浮霉菌门 Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓꎬ个别菌群

所占的比例在不同处理之间有不同程度的差异ꎮ ３
种种植植物的处理中根际土壤变形菌门所占的比

例明显高于 ＣＫꎬ而少花蒺藜草处理的变形菌门所

占比例在 ３ 个处理中最高ꎻ厚壁菌门和浮霉菌门在

各样本中所占的比例未表现出明显变化ꎮ
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图 ２　 不同处理之间 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数箱型图　 　 　 　 　 　 　 　 图 ３　 不同处理之间 Ｃｈａｏ１ 指数箱型图
Ｆｉｇ.２　 Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ ｂｏｘ ｂｅｔｗｅｅｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ　 　 　 　 　 　 Ｆｉｇ.３　 Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ ｂｏｘ ｂｅｔｗｅｅｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ
ＣＫ:空白土壤ꎻｃｐ:少花蒺藜草ꎻａｃ:冰草ꎻｓｖ:狗尾草ꎮ 　 　 　 　 　 　 　 ＣＫ:空白土壤ꎻｃｐ:少花蒺藜草ꎻａｃ:冰草ꎻｓｖ:狗尾草ꎮ

ＣＫ: Ｓｏｉｌ ｗｉｔｈｏｕｔ ｐｌａｎｔｓꎻ ｃｐ: Ｃ. ｓｐｉｎｉｆｅｘꎻ 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 ＣＫ: Ｓｏｉｌ ｗｉｔｈｏｕｔ ｐｌａｎｔｓꎻ ｃｐ: Ｃ.ｓｐｉｎｉｆｅｘꎻ
ａｃ: Ａ. ｃｒｉｓｔａｔｕｍꎻ ｓｖ: Ｓ. ｖｉｒｉｄｉｓ.　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 ａｃ: Ａ. ｃｒｉｓｔａｔｕｍꎻ ｓｖ: Ｓ. ｖｉｒｉｄｉｓ.

图 ４　 不同样本细菌在门分类水平的相对丰度
Ｆｉｇ.４　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓａｍｐｌｅｓ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ

ＣＫ:空白土壤ꎻｃｐ:少花蒺藜草ꎻａｃ:冰草ꎻｓｖ:狗尾草ꎮ
ＣＫ: Ｓｏｉｌ ｗｉｔｈｏｕｔ ｐｌａｎｔｓꎻ ｃｐ: Ｃ. ｓｐｉｎｉｆｅｘꎻ ａｃ: Ａ. ｃｒｉｓｔａｔｕｍꎻ ｓｖ: Ｓ. ｖｉｒｉｄｉｓ.

２.５　 不同处理物种组成相似性和样本聚类树分析

结果

２.５.１ 　 ＰＣＡ 分析 　 主成分分析( ＰＣＡ)结果显示

(图 ５)ꎬ种植植物的处理位于 ＰＣ１ 正半轴ꎬ而 ＣＫ 位

于 ＰＣ１ 负半轴ꎬ说明种植植物处理给土壤微生物组

成带来了较大变化ꎻ少花蒺藜草与狗尾草处理位于

ＰＣ２ 的正半轴且距离非常接近ꎬ而冰草处理位于

ＰＣ２ 的负半轴ꎬ说明少花蒺藜草与狗尾草处理微生

物群落结构相似值最高ꎬ与冰草处理相似性较低ꎮ
２.５.２　 ＵＰＧＭＡ 聚类树 　 基于 Ｂｒａｙ￣Ｃｕｒｔｉｓ 算法ꎬ将
２０ 组样品做出相应的 ＵＰＧＭＡ 聚类树ꎬ聚类树中的

样品越靠近ꎬ其枝长越短ꎬ则说明 ２ 组样品之间的

物种组成越相似ꎮ 从图 ６ 可知ꎬ少花蒺藜草处理与

狗尾草处理最为靠近且枝长较短ꎬ二者聚为一类ꎬ

冰草次之ꎬ而 ＣＫ 位于另一个分枝且枝长较长ꎬ说明

少花蒺藜草处理与狗尾草处理的根际土壤解磷菌

组成具有较高的相似性ꎬ而冰草与这二者存在一定

的相似性ꎬＣＫ 与另外三者物种组成相似性最低ꎬ与
主成分分析结果一致ꎮ
２.６　 ＬＥｆＳｅ 多级物种差异判别分析结果

通过 ＬＥｆＳｅ 分析(图 ７)ꎬ得到在少花蒺藜草处

理中显著富集且与其他处理有显著性差异的 ５ 个

解磷菌类群ꎬ进一步分析得到ꎬ它们分别是 α￣变形

菌纲 Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ、海洋链霉菌 Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ＿
ｓｐ ＿ ＺＦＧ４７、链霉菌目 Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｔａｌｅｓ、链霉菌科

Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｔａｃｅａｅ、链霉菌属 Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓꎮ 这说明

α￣变形菌、链霉菌在少花蒺藜草对于磷的吸收中可

能起较为重要的作用ꎮ
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　 　 　 图 ５　 ２０ 个土壤样品微生物 ＰＣＡ 分析　 　 　 　 　 　 图 ６　 基于 Ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ ｕｎｉｆｒａｃ 距离矩阵的 ＵＰＧＭＡ 聚类树
　 Ｆｉｇ.５　 ＰＣＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ２０ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ　 　 　 　 　 　 　 Ｆｉｇ.６　 ＵＰＧＭＡ ｂａｓｅｄ ｏｎ Ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ ｕｎｉｆｒａｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｍａｔｒｉｘ

ＣＫ:空白土壤ꎻｃｐ:少花蒺藜草ꎻａｃ:冰草ꎻｓｖ:狗尾草ꎮ 　 　 　 　 　 　 　 　 ＣＫ:空白土壤ꎻｃｐ:少花蒺藜草ꎻａｃ:冰草ꎻｓｖ:狗尾草ꎮ
ＣＫ: Ｓｏｉｌ ｗｉｔｈｏｕｔ ｐｌａｎｔｓꎻ ｃｐ: Ｃ. ｓｐｉｎｉｆｅｘꎻ 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 ＣＫ: Ｓｏｉｌ ｗｉｔｈｏｕｔ ｐｌａｎｔｓꎻ ｃｐ: Ｃ.ｓｐｉｎｉｆｅｘꎻ

ａｃ: Ａ. ｃｒｉｓｔａｔｕｍꎻ ｓｖ: Ｓ. ｖｉｒｉｄｉｓ.　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 ａｃ: Ａ. ｃｒｉｓｔａｔｕｍꎻ ｓｖ: Ｓ. ｖｉｒｉｄｉｓ.

图 ７　 ＬＥｆＳｅ 多级物种层级树图
Ｆｉｇ.７　 ＬＥｆＳｅ ｈｉｅｒａｒｃｈｉｃａｌ ｔｒｅｅ ｏｆ ｓｐｅｃｉｅｓ

ＣＫ:空白土壤ꎻｃｐ:少花蒺藜草ꎻａｃ:冰草ꎻｓｖ:狗尾草ꎮ
ＣＫ: Ｓｏｉｌ ｗｉｔｈｏｕｔ ｐｌａｎｔｓꎻ ｃｐ: Ｃ. ｓｐｉｎｉｆｅｘꎻ ａｃ: Ａ. ｃｒｉｓｔａｔｕｍꎻ ｓｖ: Ｓ. ｖｉｒｉｄｉｓ.

２.７　 环境因子关联性分析结果

通过 ＲＤＡ 分析明确植物根际解磷细菌群落与

土壤因子之间的关系(图 ８)ꎮ 放线菌门落在速效磷

箭头的正方向上ꎬ说明土壤中速效磷含量越高ꎬ放线

菌门的丰富度越高ꎻ浮霉菌门、蓝细菌 Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ
落在速效磷箭头的反方向上ꎬ说明土壤中速效磷含

量越高ꎬ２ 种细菌的丰富度越低ꎻ后壁菌门与速效磷

几乎垂直ꎬ相关性较低ꎮ 变形菌门落在全氮、全钾、
有机质箭头的正方向上ꎬ说明土壤中全氮、全钾、有
机质的含量越高ꎬ变形菌门的丰富度越高ꎮ

图 ８　 土壤样品中门水平下的细菌丰度
和土壤因子的冗余分析

Ｆｉｇ.８　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ (ＲＤＡ)ｏｆ ａｂｕｎｄａｎｔ ｂａｃｔｅｒｉａ
ｐｈｙｌａ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ

２３３ 生物安全学报　 Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｂｉｏｓａｆｅｔｙ 第 ３１ 卷　

 
 

 
 

 
 

 
 

 
 



　 　 由表 ２ 可以得出ꎬ第一排序轴揭示了各处理样

本中 ６３. ５％ 的变异ꎬ第二排序轴揭示了样本中

１１.４％的变异ꎬ前 ２ 个排序轴一共解释了 ７４.９％的

样本总变异ꎮ 第一排序轴与 ｐＨ、有机质、全氮、全

钾有较强的相关性 (相关系数分别为 ０. ７６９１、
－０.８１５９、－０.８４８７、－０.８２７９)ꎬ第二轴与速效磷、速
效钾有较强的相关性 (相关系数分别为 ０. ４４８、
－０.５４４５)ꎮ

表 ２　 冗余分析结果
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｕｍｍａｒｙ ｏｆ ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ

排序轴
Ａｘｉｓ

特征值
Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃ

ｖａｌｕｅ

种－环境相关系数
Ｓｐｅｃｉｅｓ￣ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ

ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ

种累积百分比变化率
Ｃｕｍｕｌａｔｉｏｎ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｖａｒｉａｎｃｅ

ｏｆ ｓｐｅｃｉｅｓ ｄａｔａ / ％

种－环境累积百分比变化率
Ｃｕｍｕｌａｔｉｖｅ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｖａｒｉａｎｃｅ ｏｆ
ｓｐｅｃｉｅｓ￣ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ ｒｅｌａｔｉｏｎ / ％

第 １ 轴 Ａｘｉｓ １ ０.６３５ ０.９１２ ６３.５ ８４.２
第 ２ 轴 Ａｘｉｓ ２ ０.１１４ ０.７１８ ７４.９ ９９.３
第 ３ 轴 Ａｘｉｓ ３ ０.００４ ０.８２１ ７５.３ ９９.８
第 ４ 轴 Ａｘｉｓ ４ ０.００１ ０.３８５ ７５.４ １００.０

３　 讨论
外来入侵植物定殖成功后ꎬ会在入侵地迅速形

成单一优势群落ꎬ破坏当地生物群落结构ꎬ使本地

物种生物多样性大大降低ꎬ并且影响入侵地的土壤

理化性质和微生物群落结构与功能ꎬ使其更适合自

己的生长发育而不利于本地植物的生长(Ｗａｎｇ ｅｔ
ａｌ.ꎬ２０１８)ꎮ 本试验中ꎬ少花蒺藜草根际土壤有效磷

含量远低于空白对照土壤和本地植物(冰草、狗尾

草)土壤ꎬ可能由于少花蒺藜草对磷的吸收能力强ꎬ
导致土壤中磷含量过低ꎬ从而对周围植物的生长产

生不利影响ꎮ 刘红梅等(２０１２)研究发现ꎬ黄顶菊入

侵后土壤中的速效磷含量低于本地对照植物处理ꎬ
与本研究结果类似ꎮ 而杨国庆等(２０１４)研究表明ꎬ
入侵植物紫茎泽兰入侵地相比周围未入侵地的有

效磷含量显著提高ꎬ这可能与不同入侵植物对磷的

利用方式不同有关ꎮ
越来越多的研究表明ꎬ外来入侵植物对入侵地

土壤微生物群落的改变是其能够成功入侵的重要

原因之一(Ｂｏｗｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１７ꎻ Ｎｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００７ꎻ Ｒｅ￣
ｉｎｈａｒｔ ＆ Ｃａｌｌａｗａｙꎬ２００６)ꎮ 外来植物从原生地传播

扩散到入侵地后ꎬ会进行大量的繁殖扩散ꎬ与本地

植物竞争生存空间、水分光照等条件ꎬ入侵植物通

过改变入侵地土壤理化性质与微生物的群落组成

来影响抑制本地植物的生长与扩散ꎬ通过破坏本地

植物与土壤微生物之间的相互关系ꎬ间接有利于自

身群落的生长ꎮ 在这个过程中ꎬ土壤微生物群起到

了重要的“桥梁”作用(Ｂａｔｔｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００６ꎻ Ｋｏｕｒｔｅｖ
ｅｔ ａｌ.ꎬ２００２ꎻ Ｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００６)ꎮ 本研究中ꎬ根际土壤

解磷菌 ＯＴＵ 分类学及 Ａｌｐｈａ 多样性分析结果表明ꎬ
少花蒺藜草处理具有最高的 ＯＴＵ 总数ꎬ所特有

ＯＴＵ 在种植植物处理中的数量也最高ꎻ且在种植植

物的各处理中ꎬ少花蒺藜草的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、Ｃｈａｏ１
指数高于其他处理ꎮ 这说明相比于其他植物ꎬ少花

蒺藜草入侵后提高了根际土壤解磷菌群落丰富度ꎬ
降低了根际解磷菌的群落多样性ꎮ

相比于空白对照处理ꎬ种植植物处理都使根际

土壤解磷菌群落结构组成发生了不同程度的变化ꎮ
ＰＣＡ 与 ＵＰＧＭＡ 聚类结果表明ꎬ各处理之间少花蒺

藜草处理与狗尾草处理具有最大的物种组成相似

性ꎮ ＬＥｆＳｅ 分析发现ꎬ少花蒺藜草处理中显著富集

且有显著性差异的 ５ 个解磷菌类群ꎬ其中 α￣变形菌

与链霉菌(尤其是链霉菌)在少花蒺藜草入侵过程

中可能起着较为重要的作用ꎮ 有研究发现ꎬ外来植

物薇甘菊 Ｍｉｋａｎｉａ ｍｉｃｒａｎｔｈａ Ｋｕｎｔｈ 和三叶鬼针草

Ｂｉｄｅｎｓ ｐｉｌｏｓａ Ｌ.入侵后ꎬ入侵地土壤微生物群落的优

势菌群与 α￣变形菌纲具有很近的亲缘关系(陈亮

等ꎬ２０１１)ꎻ入侵植物紫茎泽兰在红壤、黄壤和紫色

土 ３ 种土壤条件下的根际微生物优势菌属都有链

霉菌(刘海等ꎬ２０１８)ꎮ 在放线菌中起解磷作用的主

要是链霉菌(李阜棣和胡正嘉ꎬ２０００)ꎬＦａｒｈａｔ ｅｔ ａｌ.
(２０１５)对链霉菌属细菌解磷机制研究表明ꎬ链霉菌

属菌株主要的解磷机制是葡萄酸的分泌ꎮ 环境因

子关联分析结果显示ꎬ放线菌门与土壤中速效磷含

量具有相关关系ꎬ变形菌门与土壤中全氮、全钾、有
机质具有正相关关系ꎮ 胡静(２０１５)也发现变形菌

门和浮霉菌门与大针茅 Ｓｔｉｐａ ｇｒａｎｄｉｓ Ｐ.Ａ. Ｓｍｉｒｎ.根
际土壤磷含量显著相关ꎮ 植物根际微生物的群落

结构除了受到土壤理化性质的影响ꎬ植物根系的分

泌物ꎬ如有机酸、磷酸酶、化感物质等也会影响其群

落的分布及结构ꎻ微生物群落反过来也会影响这些
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因素ꎬ二者是相辅相成的关系ꎮ 所以少花蒺藜草根

际解磷菌群落结构的独特性也说明了少花蒺藜草

在根系分泌物方面可能存在其独特性ꎮ

４　 结论
与对照植物相比ꎬ少花蒺藜草入侵显著降低了

土壤速效磷和全磷含量ꎬ显著提高了土壤解磷菌的

活性和土壤解磷菌的群落多样性ꎮ 在各处理中种

植少花蒺藜草的根际土壤具有最高的 ＯＴＵ 总数ꎬ
所特有 ＯＴＵ 数在种植植物处理中的数量也最高ꎻ
且在种植植物的各处理中ꎬ少花蒺藜草的 Ｓｈａｎｎｏｎ
指数、Ｃｈａｏ１ 指数高于其他处理ꎮ

与空白对照相比ꎬ种植植物处理都使根际土壤

解磷菌群落结构组成发生了不同程度的变化ꎮ
ＰＣＡ 与 ＵＰＧＭＡ 聚类结果表明ꎬ少花蒺藜草处理的

根际土壤解磷菌与狗尾草处理具有最大物种组成

相似性ꎮ ＬＥｆＳｅ 多级物种差异判别分析结果表明ꎬ
少花蒺藜草处理中显著富集且与其他处理有显著

性差异的解磷菌类群为 α￣变形菌、链霉菌ꎬ其在少

花蒺藜草对于磷的吸收中可能起较为重要的作用ꎮ
变形菌门、浮霉菌门和放线菌与少花蒺藜草根际土

壤中的全磷含量呈显著正相关ꎬ放线菌与少花蒺藜

草根际土速效磷含量有紧密联系ꎮ 少花蒺藜草通

过改变入侵地根际土壤的解磷菌群落结构间接影

响根际土壤的磷素环境ꎬ从而利于自身的生长ꎮ
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