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摘　 要: 为探究华重楼生长发育与土壤微生物群落结构变化的关系ꎬ该研究利用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 高通量测序技术

对 ３ 年生、５ 年生、７ 年生、９ 年生等 ４ 个不同生长年限的华重楼根际土壤细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 和真菌 １８Ｓ 序列进

行测序分析ꎮ 结果表明:(１)不同生长年限根际土壤中主要优势细菌均为变形菌门、酸杆菌门、放线菌门和

绿弯菌门ꎻ优势真菌为子囊菌门、担子菌门与毛霉门ꎮ (２)不同生长年限华重楼根际土壤中细菌物种较真菌

物种更丰富ꎬ多样化程度更高ꎮ 细菌多样性随着华重楼生长年限的增加呈降低、升高、再降低的“И”型规

律ꎬ最低点在第 ５ 年ꎬ最高点在第 ７ 年ꎻ真菌多样性则随着生长年限的增加呈先升高后下降的“Λ”型规律ꎬ
最高点在第 ７ 年ꎮ 细菌群落丰富度随着生长年限的增加呈先升高后下降的“Λ”型规律ꎬ第 ７ 年时丰富度最

高ꎻ而真菌丰富度随着生长年限增长变化不大ꎮ (３)ＵＰＧＭＡ 聚类分析显示ꎬ随着生长年限的推进根际土壤

微生物群落结构演变明显ꎬ细菌群落演变比较剧烈的时期是在定植后第 ７ 年ꎬ而真菌群落则在定植后第 ５
年ꎮ (４)Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关性分析发现ꎬ速效钾和全氮是影响华重楼根际土壤细菌组成的主要因子ꎬ全钾是影

响真菌组成的主要因子ꎮ 综上认为ꎬ不同生长发育时期的华重楼根际土壤微生物群落组成和结构不同ꎬ而
第 ５ 至第 ７ 年是根际土壤微生物群落多样性发生重大变化的关键时期ꎮ
关键词: 华重楼ꎬ 根际ꎬ 土壤ꎬ 微生物群落ꎬ 多样性ꎬ 高通量测序

中图分类号: Ｑ９４８　 　 文献标识码: Ａ　 　 文章编号: １０００￣３１４２(２０２２)１２￣２０８７￣１２

Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｐａｒｉｓ ｐｏｌｙｐｈｙｌｌａ
ｖａｒ. ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｗｔｈ ｙｅａｒｓ

ＸＩＡＮ Ｋａｎｇｈｕａ１ꎬ ＳＵ Ｊｉａｎｇ１ꎬ ＦＵ Ｃｈｕａｎｍｉｎｇ１ꎬ ＨＥ Ｗｅｎ１ꎬ ＬＩＵ Ｂａｏｊｕｎ１ꎬ
ＸＩＥ Ｄｏｎｇｂｉｎ２ꎬ ＨＵＡＮＧ Ｎｉｎｇｚｈｅｎ１ꎬ ＨＥ Ｊｉｎｘｉａｎｇ１∗

( １. Ｇｕａｎｇｘｉ Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ Ｐｌａｎｔ Ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ａｎｄ Ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ Ｅｃｏｌｏｇｙ ｉｎ Ｋａｒｓｔ Ｔｅｒｒａｉｎꎬ Ｇｕａｎｇｘｉ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ｂｏｔａｎｙꎬ
Ｇｕａｎｇｘｉ Ｚｈｕａｎｇ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ Ｒｅｇｉｏｎ ａｎｄ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ Ｇｕｉｌｉｎ ５４１００６ꎬ Ｇｕａｎｇｘｉꎬ Ｃｈｉｎａꎻ

２. Ｃｏｌｌｅｇｅ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅ ａｎｄ Ｆｏｏｄ Ｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇꎬ Ｂａｉｓｅ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ Ｂａｉｓｅ ５３３０００ꎬ Ｇｕａｎｇｘｉꎬ Ｃｈｉｎａ )

收稿日期: ２０２１－１１－２９
基金项目: 广西自然科学基金青年基金(２０２０ＧＸＮＳＦＢＡ２９７００７)ꎻ桂林市科学研究与技术开发计划项目(２０１７０２２７ꎻ２０１９０２１５￣２)ꎻ
广西喀斯特植物保育与恢复生态学重点实验室项目(１９￣０５０￣６ꎻ１７￣２５９￣２３) [Ｓｕｐｐｏｒｔｅｄ ｂｙ Ｇｕａｎｇｘｉ Ｎａｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ Ｙｏｕｔｈ Ｆｏｕｎｄａｔｉｏｎ
(２０２０ＧＸＮＳＦＢＡ２９７００７)ꎻ Ｐｒｏｊｅｃｔ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ Ｒｅｓｅａｒｃｈ ａｎｄ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ Ｐｌａｎ ｏｆ Ｇｕｉｌｉｎ(２０１７０２２７ꎻ ２０１９０２１５￣２)ꎻ Ｐｒｏｊｅｃｔ
ｏｆ Ｇｕａｎｇｘｉ Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ Ｐｌａｎｔ Ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ａｎｄ Ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ Ｅｃｏｌｏｇｙ ｉｎ Ｋａｒｓｔ Ｔｅｒｒａｉｎ(１９￣０５０￣６ꎻ １７￣２５９￣２３)]ꎮ
第一作者: 冼康华(１９８８－)ꎬ硕士ꎬ助理研究员ꎬ主要从事植物生物技术和珍稀濒危植物保育研究ꎬ (Ｅ￣ｍａｉｌ)２９４２５８３０５＠ ｑｑ.ｃｏｍꎮ

∗通信作者: 何金祥ꎬ研究员ꎬ主要从事植物保护及生物防治技术研究ꎬ(Ｅ￣ｍａｉｌ)４５２５７５４５＠ ｑｑ.ｃｏｍꎮ



Ａｂｓｔｒａｃｔ: Ｉｎ ｏｒｄｅｒ ｔｏ ｅｘｐｌｏｒｅ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｇｒｏｗｔｈ ｏｆ Ｐａｒｉｓ ｐｏｌｙｐｈｙｌｌａ ｖａｒ. ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌꎬ ｔｈｅ Ｉｌｌｕｍｉｎａ ｈｉｇｈ￣ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｔｅｃｈｎｉｑｕｅ ｗａｓ ｕｓｅｄ ｔｏ
ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｔｈｅ １６Ｓ ｒＲＮＡ ｇｅｎｅ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ １８Ｓ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ａｔ ｆｏｕｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｗｔｈ ｙｅａｒｓꎬ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ｔｈｒｅｅ
ｙｅａｒｓꎬ ｆｉｖｅ ｙｅａｒｓꎬ ｓｅｖｅｎ ｙｅａｒｓ ａｎｄ ｎｉｎｅ ｙｅａｒｓ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｗｅｒｅ ａｓ ｆｏｌｌｏｗｓ: ( １) Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａꎬ Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａꎬ
Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ ｗｅｒｅ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｐ. ｐｏｌｙｐｈｙｌｌａ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｗｔｈ
ｙｅａｒｓ. Ｔｈｅ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｆｕｎｇｉ ｐｈｙｌａｓ ｗｅｒｅ Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａꎬ Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ ａｎｄ Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ. (２) Ｔｈｅ ｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ
ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｏｆ Ｐａｒｉｓ ｐｏｌｙｐｈｙｌｌａ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｗｔｈ ｙｅａｒｓ ｗｅｒｅ ｍｏｒｅ ａｂｕｎｄａｎｔ ｔｈａｎ ｆｕｎｇｕｓ ｓｐｅｃｉｅｓꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｄｅｇｒｅｅ ｏｆ
ｄｉｖｅｒｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｗａｓ ｈｉｇｈｅｒ. Ｔｈｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｄｅｃｒｅａｓｅｄ ｆｉｒｓｔ ａｎｄ ｉｎｃｒｅａｓｅｄꎬ ａｎｄ ｔｈｅｎ ｄｅｃｒｅａｓｅｄ ａｇａｉｎ ｗｉｔｈ ｔｈｅ
ｉｎｃｒｅａｓｅ ｏｆ ｇｒｏｗｔｈ ｙｅａｒｓ ｓｈｏｗｅｄ ａ ｐａｔｔｅｒｎ ｏｆ “И”ꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｌｏｗｅｓｔ ｐｏｉｎｔ ｗａｓ ｉｎ ｔｈｅ ５ｔｈ ｙｅａｒ ａｎｄ ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｓｔ ｐｏｉｎｔ ｗａｓ ｉｎ
ｔｈｅ ７ｔｈ ｙｅａｒ. Ｔｈｅ ｆｕｎｇａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｓｈｏｗｅｄ ａ ｐａｔｔｅｒｎ ｏｆ “Λ” ｔｈａｔ ｆｉｒｓｔ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ａｎｄ ｔｈｅｎ ｄｅｃｒｅａｓｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｉｎｃｒｅａｓｅ ｏｆ
ｇｒｏｗｔｈ ｙｅａｒｓꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｓｔ ｐｏｉｎｔ ｗａｓ ｉｎ ｔｈｅ ７ｔｈ ｙｅａｒ. Ｔｈｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｌｓｏ ｓｈｏｗｅｄ ａ ｐａｔｔｅｒｎ ｏｆ
“Λ” ｔｈａｔ ｆｉｒｓｔ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ａｎｄ ｔｈｅｎ ｄｅｃｒｅａｓｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｉｎｃｒｅａｓｅ ｏｆ ｇｒｏｗｔｈ ｙｅａｒｓꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｓｔ ｐｏｉｎｔ ｗａｓ ａｌｓｏ ｉｎ ｔｈｅ ７ｔｈ
ｙｅａｒ. Ｔｈｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｆｕｎｇｉ ｄｉｄ ｎｏｔ ｃｈａｎｇｅ ｍｕｃｈ ａｓ ｔｈｅ ｙｅａｒ ｇｒｏｗｉｎｇ. (３) Ｔｈｅ ＵＰＧＭＡ ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ
ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｅｖｏｌｖｅｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ. Ｔｈｅ ｐｅｒｉｏｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ
ｅｖｏｌｖｅｄ ｍｏｒｅ ｄｒａｓｔｉｃａｌｌｙ ｗａｓ ｉｎ ｔｈｅ ７ｔｈ ｙｅａｒ ａｆｔｅｒ ｐｌａｎｔｉｎｇꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｗａｓ ｉｎ ｔｈｅ ５ｔｈ ｙｅａｒ. (４) Ｓｐｅａｒｍａｎ
ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｆｏｕｎｄ ｔｈａｔ ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ａｎｄ ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ ｗｅｒｅ ｔｈｅ ｍａｉｎ ｆａｃｔｏｒｓ ａｆｆｅｃｔｉｎｇ ｔｈｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ
ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａꎬ ａｎｄ ｔｏｔａｌ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ ｗａｓ ｔｈｅ ｍａｉｎ ｆａｃｔｏｒ ａｆｆｅｃｔｉｎｇ ｔｈｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｆｕｎｇｉ. Ａｌｌ ｔｈｅ ａｂｏｖｅ ｒｅｓｕｌｔｓ
ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｏｆ ｗｉｌｄ Ｐ. ｐｏｌｙｐｈｙｌｌａ ａｔ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｓｔａｇｅｓꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ５ｔｈ ｔｏ ｔｈｅ ７ｔｈ ｙｅａｒ ｉｓ ａ ｃｒｉｔｉｃａｌ ｐｅｒｉｏｄ ｆｏｒ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｔｈｅ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｐａｒｉｓ ｐｏｌｙｐｈｙｌｌａ ｖａｒ. ｃｈｉｎｅｎｓｉｓꎬ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅꎬ ｓｏｉｌꎬ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙꎬ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ ｈｉｇｈ ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ

　 　 华重楼(Ｐａｒｉｓ ｐｏｌｙｐｈｙｌｌａ ｖａｒ. ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ)为百合
科重楼属多年生草本植物ꎬ是我国传统名贵中药ꎬ
具有清热解毒、消肿止痛、凉肝定惊等功效ꎬ是我
国云南白药、宫血宁、百宝丹、热毒清、季德盛蛇
药、抗病毒颗粒、总皂苷片等许多著名中成药的主
要原料(袁理春等ꎬ２００４ꎻ汤海峰等ꎬ１９９８)ꎬ具有重
要的开发应用价值ꎮ 根际是土壤—根系—微生物
三者紧密结合、相互影响的场所 ( Ｂｕｔｌｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００３)ꎮ 根际微生物的适当生长可刺激植物根系
的生长ꎬ增加根系的吸收面积ꎬ促进植物对各种元
素的吸收ꎬ同时根际土壤微生物也是衡量土壤肥
力和养分的重要指标 (王静等ꎬ ２０１５ꎻ李航等ꎬ
２０１６ꎻ全鑫等ꎬ２０１６)ꎮ 药用植物产生的黄酮、生物
碱、萜类等次级代谢产物丰富ꎬ在生长过程中很容
易释放到土壤中ꎬ从而引起植物根际土壤理化性
质 的 改 变ꎬ 最 终 导 致 根 际 微 生 物 的 变 化
(Ｎｉｈｏｒｉｍｂｅｒｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１１)ꎮ 不同植物以及同一植
物不同的生长发育时期ꎬ或者同一植物的不同基
因型之间ꎬ对营养元素的偏好和吸收程度不同ꎬ其
根系分泌物组成、分泌量和累积程度也存在着较
大的差异ꎬ从而使根际土壤微生物结构发生改变
(Ｇａｒｂｅｖａ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００８ꎻ韩玉竹等ꎬ２０１０)ꎮ 魏志华等
(２０１０)对 ２ 年生和 １０ 年生连翘根际微生物和土
壤酶活性进行的研究结果表明ꎬ随着连翘生长年
限的延长ꎬ根际微生物总量呈上升趋势ꎬ其中细菌
和真菌数量增加ꎬ放线菌数量减少ꎮ 大多药用植

物连作障碍研究均表明ꎬ连作会使药用植物根际
微生物从高肥力的“细菌型土壤”向低肥力的“真
菌型土壤”转变或者破坏了根际微生物种群的平
衡(李 琼 芳ꎬ ２００６ꎻ何 江 华 等ꎬ ２００８ꎻ 乔 卿 梅 等ꎬ
２００９)ꎮ 根际微生物群落结构失调及病原菌数量
增加是造成药用植物连作障碍的主要原因(李勇
等ꎬ２０１０)ꎮ 因此ꎬ研究不同生长年限药用植物生
长发育对根际土壤微生物群落多样性的影响ꎬ对
了解药用植物根际土壤状态、促进植株生长、防治
地下病虫害及提高药材品质等有十分重要的
意义ꎮ

华重楼生长周期长ꎬ通常从种子到药材需要
８ ~ １０ ａ 时间ꎬ长时间的单一化种植极易引发连作
障碍ꎬ导致华重楼的品质和产量难以得到保障ꎮ
近年来ꎬ华重楼根际微生物的研究主要是关于不
同栽培环境和不同品种等方面(周浓等ꎬ２０１５ꎻ张
静等ꎬ２０１６ꎻ郑梅霞等ꎬ２０２０)ꎬ而对不同生长发育

期华重楼与根际微生物多样性变化的研究较少ꎬ
土壤微生物群落组成结构变化与华重楼生长年限

的关系仍不清楚ꎮ 鉴于此ꎬ本研究采集不同生长

年限野生华重楼的根际土壤ꎬ利用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 高通量

测序技术对土壤细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 和真菌 １８Ｓ 序列

进行测序ꎬ对不同生长年限野生华重楼根际微生

物群落组成结构及多样性进行研究ꎬ探讨华重楼

生长发育对其定植地微生物群落组成和多样性的

８８０２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



影响规律ꎬ为人工栽培华重楼及探寻其根茎病害

发生的生理生态机制及相应的生物防治方法提供

科学依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 土壤样品采集和处理

华重楼每年冬季地上部茎秆倒伏ꎬ根茎上会
留下刻痕ꎬ常规可以按根茎上刻痕的数量来判断
不同生长年限(苏海兰等ꎬ２０２０)ꎮ 土样采集按照
鲍士旦的方法(鲍士旦ꎬ２０００)ꎬ２０１８ 年 ９ 月在广
西金秀县华重楼野外自然分布区采用随机多点混
合的原则ꎬ每个采样点选取生长健康、长势一致、
刻痕数相同(１ 个刻痕代表生长 １ ａ)的华重楼 １０
株ꎬ收集根系及附着其上 ０ ~ ０.５ ｃｍ 的土壤作为根
际土ꎬ将混匀的根际土壤放入无菌塑料袋中ꎬ用标
签记录采样的信息ꎬ放入户外保鲜箱后立即带回
实验室ꎬ每个采样点 ３ 次重复ꎮ 每个土壤样品采
集后分成 ２ 份:一份置于－８０ ℃下保存ꎬ用于土壤
ＤＮＡ 提取及后续的细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 和真菌 １８Ｓ
ｒＲＮＡ 测序ꎻ另一份室内自然风干ꎬ研磨ꎬ过 ２ ｍｍ
筛ꎬ用于土壤理化性质测定ꎮ 由于野生华重楼生长
年份的不可控性ꎬ根据本次采样的实际情况结合重
楼主要药用成分重楼皂苷的积累规律 (张烨等ꎬ
２０１１ꎻ王琳娜等ꎬ２０１８)ꎬ因此选择 ３ 年生、５ 年生、７
年生和 ９ 年生 ４ 个不同生长年限华重楼的根际土样
开展土壤微生物多样性研究ꎬ土壤信息如表 １ 所示ꎮ
１.２ 根际土壤微生物群落组成及多样性分析

１.２. １ 土壤微生 物 ＤＮＡ 的 提 取、 ＰＣＲ 扩 增 和 测

序　 土壤微生物总 ＤＮＡ 使用上海生工生物工程股
份有限公司的土壤基因组 ＤＮＡ 快速抽提试剂盒提
取ꎻ提取后 ＤＮＡ 样品用干冰寄送到上海美吉生物医
药科技有限公司进行测序ꎮ 整个上机流程ꎬ包括
ＰＣＲ 的扩增、 ＰＣＲ 产物的混样和纯化及文库的构
建ꎮ 对细菌 Ｖ３ ~ Ｖ４ 区进行扩增的引物采用 ３３８Ｆ
(５′￣ＡＣＴＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡＧ￣３′) 和 ８０６Ｒ ( ５′￣
ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ￣３′)ꎮ 扩 增 程 序: ９５
℃预变性 ３ ｍｉｎꎻ９５ ℃变性 ３０ ｓꎻ５３ ℃退火 ３０ ｓꎻ７２
℃延伸 ４５ ｓꎻ持续 ２８ 个循环周期ꎻ７２ ℃延伸 １０ ｍｉｎꎮ
对真菌 Ｖ５ ~ Ｖ７ 区进行扩增的引物采用 ＳＳＵ０８１７Ｆ
(５′￣ＴＴＡＧＣＡＴＧＧＡＡＴＡＡＴＲＲＡＡＴＡＧＧＡ￣３′)和 １１９６Ｒ
(５′￣ＴＣＴＧＧＡＣＣＴＧＧＴＧＡＧＴＴＴＣＣ￣３′)ꎮ 扩增程序:
９５ ℃预变性 ３ ｍｉｎꎻ９５ ℃ 变性 ３０ ｓꎻ５３ ℃ 退火 ３０
ｓꎻ７２ ℃延伸 ４５ ｓꎻ持续 ３７ 个循环周期ꎻ７２ ℃延伸
１０ ｍｉｎꎮ 扩增产物利用美吉生物 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 平台进
行测序ꎮ

表 １　 不同生长年限华重楼根际土壤信息
Ｔａｂｌｅ １　 Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌｓ ｏｆ Ｐａｒｉｓ
ｐｏｌｙｐｈｙｌｌａ ｖａｒ. ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｗｔｈ ｙｅａｒｓ

样品编号
Ｓａｍｐｌｅ
ｃｏｄｅ

生长年份
Ｇｒｏｗｔｈ
ｙｅａｒｓ

采集地点
Ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ
ｌｏｃａｔｉｏｎ

经纬度
Ｌａｔｉｔｕｄｅ ａｎｄ
ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ

海拔
Ａｌｔｉｔｕｄｅ
(ｍ)

ＪＹ１ ３ 年
３ ｙｅａｒｓ

金秀香草岭
Ｖａｎｉｌｌａ Ｒｉｄｇｅ

ｉｎ Ｊｉｎｘｉｕ
Ｃｏｕｎｔｙ

１１０°１２′２３″ Ｅ
２４°８′５４″ Ｎ

１ ３００

ＪＹ２ ５ 年
５ ｙｅａｒｓ

金秀香草岭
Ｖａｎｉｌｌａ Ｒｉｄｇｅ

ｉｎ Ｊｉｎｘｉｕ
Ｃｏｕｎｔｙ

１１０°１２′１０″ Ｅ
２４°８′５５″ Ｎ

１ ２５０

ＪＹ３ ７ 年
７ ｙｅａｒｓ

金秀香草岭
Ｖａｎｉｌｌａ Ｒｉｄｇｅ

ｉｎ Ｊｉｎｘｉｕ
Ｃｏｕｎｔｙ

１１０°１２′１０″ Ｅ
２４°８′５７″ Ｎ

１ ２００

ＪＹ４ ９ 年
９ ｙｅａｒｓ

金秀香草岭
Ｖａｎｉｌｌａ Ｒｉｄｇｅ

ｉｎ Ｊｉｎｘｉｕ
Ｃｏｕｎｔｙ

１１０°１２′１２″ Ｅ
２３°５４′６０″ Ｎ

１ ２１０

１.２.２ 微生物组测序数据质控与分析　 对测序得到
的原始数据进行拼接质控ꎬ得到有效数据ꎮ 采用
Ｕｐａｒｓｅ 软件平台进行 ＯＴＵ ( ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ
ｕｎｉｔｓ)聚类和物种信息分析ꎮ ＯＴＵ 聚类步骤:(１)对
优化序列提取非重复序列ꎬ便于降低分析中间过程
冗余计算量ꎻ(２)去除没有重复的单序列ꎻ(３)按照
９７％相似性对非重复序列(不含单序列)进行 ＯＴＵ
聚类ꎬ在聚类过程中去除嵌合体ꎬ得到 ＯＴＵ 的代表
序列ꎻ(４)将所有优化序列 ｍａｐ 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 采用 ＲＤＰ ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ 贝叶斯算法对 ９７％
相似水平的 ＯＴＵ 代表序列进行分类学分析ꎮ
１.２.３ 根际土壤微生物组成分析 　 基于测序的数
据ꎬ利用 Ｍｏｔｈｕｒ 软件分析不同随机抽样下的 Ａｌｐｈａ
多样性反映微生物群落的丰富度和多样性ꎬ包括
Ａｃｅ、Ｃｈａｏ、Ｓｉｍｐｓｏｎ 和 Ｓｈａｎｎｏｎ 等指数ꎮ 其中ꎬＡｃｅ
和 Ｃｈａｏ 指数反映样本中群落的丰富度ꎬＳｉｍｐｓｏｎ
和 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数反映群落的多样性ꎬＡｃｅ、Ｃｈａｏ 和
Ｓｈａｎｎｏｎ 指数越大ꎬＳｉｍｐｓｏｎ 指数越小ꎬ说明样品的
物种多样性越高ꎻ利用 Ｒ 语言工具生成土壤微生
物群落柱形图ꎻＶｅｎｎ 图可用于统计多组或多个样
本中所共有和独有的 ＯＴＵ 数目ꎬ采用 Ｒ 语言工具
和作图生成ꎮ
１.２.４ 根际土壤微生物群落结构差异性分析 　 通
过对不同样品微生物群落间进行 Ｂｅｔａ 多样性分
析ꎬ探索不同样品间群落组成的相似性或差异性ꎻ
用 Ｑｉｉｍｅ 数据分析流程计算 Ｂｅｔａ 多样性距离矩
阵ꎬ用 Ｒ 语言进行 ＵＰＧＭＡ 聚类分析并作树状图ꎮ

９８０２１２ 期 冼康华等: 不同生长年限华重楼根际土壤微生物多样性研究



１.３ 根际土壤理化性质测定
土壤理化性质测定参照«土壤农化分析» (鲍

士旦ꎬ２０００)ꎮ 全氮(凯氏定氮法)、全磷(钼锑显
色法)、全钾(火焰光度法)、土壤有机碳(重铬酸
钾水合加热法)、铵态氮和硝态氮(定氮仪法)、速
效磷(盐酸－氟化铵法)、速效钾(浸提＋原子吸收
法)和 ｐＨ 值ꎮ
１.４ 不同微生物物种与土壤理化因子相关性分析

基于土壤 ＤＮＡ 测序及土壤理化分析的数据ꎬ
利用 Ｒ 语言工具计算所选微生物物种与环境因子
之间的相关性系数 ( Ｓｐｅａｒｍａｎ 等 级 相 关 系 数、
Ｐｅａｒｓｏｎ 相关系数等)ꎬ将获得的数值矩阵通过热
图直观展示ꎮ 通过颜色变化反映二维矩阵或表格
中的数据信息ꎬ颜色深浅表示数值的大小ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 不同生长年限华重楼根际土壤微生物群落的
多样性分析
２.１.１ 细菌群落的多样性分析 　 供试土壤样品的
细菌和真菌群落丰度指数(Ａｃｅ、Ｃｈａｏ)和多样性指
数(Ｓｈａｎｎｏｎ、Ｓｉｍｐｓｏｎ)如表显示(表 ２)ꎮ 其中ꎬ细
菌 Ａｃｅ 和 Ｃｈａｏ 指数均随着生长年限的增加呈先升
高后下降的趋势且各年份间差异显著ꎬ峰值均出
现在第 ７ 年ꎬ表明华重楼根际土壤中细菌丰富度
随着株龄的增加呈先升高后下降的趋势ꎬ在第 ７
年时华重楼根际土壤中细菌丰富度最高ꎬ在第 ３
年时细菌丰富度最低ꎮ

Ｓｈａｎｎｏｎ 和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数各年份间差异显著ꎬ
随着生长年限发生明显的起伏波动ꎮ 在华重楼生
长至第 ５ 年时ꎬＳｈａｎｎｏｎ 指数降至最低ꎬ而 Ｓｉｍｐｓｏｎ
指数升至最高ꎬ说明此时的土壤环境利于某些特
定种类(或类群)细菌的生长和繁殖ꎮ 因此ꎬ细菌
丰富度并未出现较大改变ꎬ由于竞争关系致使土
壤中其余细菌种类(或类群)的生长和繁殖受到抑
制ꎬ因此细菌多样性出现一个异常大的下降幅度ꎮ
到第 ７ 年时ꎬＳｈａｎｎｏｎ 指数升至最高ꎬ而 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指
数降至最低ꎬ表明此年份的华重楼根际土壤中细
菌多样性最高ꎮ 由此可知ꎬ华重楼的生长对根际
土壤中细菌数量和种类的影响均达到显著水平ꎮ
２.１.２ 真菌群落的多样性分析 　 由表 ２ 可知ꎬ所有
年份土壤样品中真菌 Ａｃｅ 和 Ｃｈａｏ 指数差异不显
著ꎬ表明所选年份的华重楼对根际土壤真菌丰富
度的影响不大ꎮ 然而ꎬ真菌 Ｓｈａｎｎｏｎ 和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指
数分析显示ꎬ华重楼根际土壤真菌 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数随
着生长年限的增加先升后降ꎬＳｉｍｐｓｏｎ 指数则先降
后升ꎬ峰值和最低值均在第 ７ 年时出现ꎬ结合显著

性分析发现ꎬ华重楼的生长对根际土壤中真菌多
样性的影响显著ꎬ真菌种类随着生长年限的增加
呈先增加后下降的趋势ꎬ华重楼在生长至第 ７ 年
时的根际土壤中真菌类群数量最多ꎬ物种丰富ꎮ
２.２ 不同生长年限华重楼根际土壤微生物群落组
成分析
２.２.１ 细菌群落组成分析　 ４ 个不同生长年份的华
重楼根际土壤样品中共检测到细菌 ２５ 门、５６ 纲、
１３４ 目、１９５ 科、２８０ 属、４８４ 种ꎮ 从门水平上看(图
１:Ａ)ꎬ随着华重楼的生长ꎬ土壤中不同细菌门类的
相对丰度发生了明显变化ꎮ 各生长年限华重楼根
际 土 壤 主 要 优 势 菌 门 均 为 变 形 菌 门
(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)、酸杆菌门(Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ)、放线菌
门( Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ) 和绿弯菌门 ( Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ)ꎮ 其
中ꎬ以变形菌门和酸杆菌门二者所占比例最高ꎬ占
细菌总丰度在 ６０％以上ꎮ 变形菌门丰度随着生长
年限的增加呈先升高后降低的趋势ꎬ在第 ３ 年至
第 ７ 年间丰度增幅不大ꎬ而从第 ７ 年长至第 ９ 年时
丰度出现了较大的下降ꎬ降幅为 ２２.３６％ꎮ 酸杆菌
门细菌丰度变化正好相反ꎬ随着华重楼生长年限
的增加呈先降低后升高的趋势ꎬ第 ３ 年至第 ５ 年、
第 ３ 年至第 ７ 年时丰度显著下降ꎬ降幅分别为
４１.３５％ ~４３.６４％ꎬ之后在长至第 ９ 年时快速回升
了５１.８８％ꎬ表明华重楼对酸杆菌门的影响大于变
形菌门ꎮ 绿弯菌门和拟杆菌门(Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ)丰度
均随着华重楼生长年限的增加呈先升高后降低的
趋势ꎬ从第 ３ 年长至第 ５ 年时两个菌门丰度均未发
生大幅上升趋势ꎬ而从第 ５ 年长至第 ７ 年时丰度均
显著上升ꎬ增幅分别为 １６４.９０％和 ４５６.２１％ꎻ之后ꎬ
两者丰度回落ꎬ不同的是绿弯菌门下降幅度小ꎬ而
拟杆菌门丰度下降幅度大ꎬ达 ７２.２７％ꎮ 放线菌门
在第 ７ 年时丰度最低ꎬ其余生长年限中丰度差异
不显著ꎮ 另外ꎬ厚壁菌门( Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ)在第 ５ 年时
丰度达到 １８. １６％ꎬ而在其余年份中丰度均低于
５％ꎻ硝化螺旋菌门(Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ)在 ７ 年生的根际土
壤中丰度比其他生长年限出现了显著增加ꎮ

在科水平(图 １:Ｂ)上ꎬ主要由 Ｓｏｌｉｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ￣
ｓｕｂｇｒｏｕｐ￣３、 ｎｏｒａｎｋ￣ｏ￣Ｓｕｂｇｒｏｕｐ￣２、 黄 色 杆 菌 科
(Ｘａｎｔｈｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ)、ｎｏｒａｎｋ￣ｏ￣ｎｏｒａｎｋ￣ｃ￣Ｓｕｂｇｒｏｕｐ￣６ 等
菌科组成ꎮ 其中ꎬＳｏｌｉｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ￣ｓｕｂｇｒｏｕｐ￣３ 在生长
５ 年的土壤中丰度最高ꎬ为 １２.９％ꎻ生长 ７ 年的土壤
中 丰 度 最 低ꎬ 仅 为 １. ２％ꎮ ｎｏｒａｎｋ￣ｏ￣ｎｏｒａｎｋ￣ｃ￣
Ｓｕｂｇｒｏｕｐ￣６ 则相反ꎬ在生长 ５ 年的土壤中丰度最低ꎬ
为 １. １％ꎻ生长 ７ 年时丰度升至最高ꎬ为 １０. ９％ꎮ
ｎｏｒａｎｋ￣ｏ￣Ｓｕｂｇｒｏｕｐ￣２、Ｘａｎｔｈｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ、ｎｏｒａｎｋ￣ｏ￣Ａｃｉ￣
ｄｏｂａｃｔｅｒｉａｌｅｓ 及 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ￣ｏ￣Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏ￣ｂａｃｔｅｒｉａ￣
Ｉｎｃｅｒｔａｅ￣ｓｅｄｉｅｓ 等丰度随着生长年限的增加呈先下
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表 ２　 根际土壤微生物群落的丰富度和多样性指数
Ｔａｂｌｅ ２　 Ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

生长年份
Ｇｒｏｗｔｈ
ｙｅａｒｓ

细菌 Ｂａｃｔｅｒｉａ

Ａｃｅ 指数
Ａｃｅ
ｉｎｄｅｘ

Ｃｈａｏ 指数
Ｃｈａｏ
ｉｎｄｅｘ

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数
Ｓｈａｎｎｏｎ
ｉｎｄｅｘ

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ
ｉｎｄｅｘ

真菌 Ｆｕｎｇｉ

Ａｃｅ 指数
Ａｃｅ
ｉｎｄｅｘ

Ｃｈａｏ 指数
Ｃｈａｏ
ｉｎｄｅｘ

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数
Ｓｈａｎｎｏｎ
ｉｎｄｅｘ

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ
ｉｎｄｅｘ

３ 年
３ ｙｅａｒｓ

(１ ０６２.６９±
３２.５３)ｄ

(１ ０８８.８６±
３７.６７)ｄ

(５.７３±
０.１０)ｃ

(０.００６ １±
０.０００ １)ｂ

(１６０.６２±
１１.５５)ａ

(１５９.１０±
８.４３)ａ

(１.８９±
０.０６)ｄ

(０.４２７ １±
０.００５ ９)ａ

５ 年
５ ｙｅａｒｓ

(１ ３０３.７７±
４５.６２)ｃ

(１ ３５３.５３±
４３.２２)ｃ

(５.３４±
０.１３)ｄ

(０.０２４ ２±
０.０００ ３)ａ

(１６９.０１±
１１.２１)ａ

(１６６.５８±
６.３７)ａ

(２.５１±
０.０３)ｂ

(０.３１０ ２±
０.０００ ９)ｃ

７ 年
７ ｙｅａｒｓ

(１ ８５３.３０±
５０.３８)ａ

(１ ９１５.１６±
４８.２５)ａ

(６.４９±
０.１２)ａ

(０.００３ ０±
０.０００ ２)ｃ

(１５６.８５±
１２.１５)ａ

(１５５.３５±
８.２７)ａ

(３.２８±
０.０６)ａ

(０.０７１ １±
０.００１ ６)ｄ

９ 年
９ ｙｅａｒｓ

(１ ６０３.５２±
２９.６６)ｂ

(１ ６０７.０８±
３３.５６)ｂ

(５.９３±
０.０９)ｂｃ

(０.００６ ４±
０.０００ １)ｂ

(１５５.４０±
７.３０)ａ

(１５４.７５±
４.７０)ａ

(２.１２±
０.１０)ｃ

(０.３９６ ３±
０.００２ １)ｂ

　 注: 同列中数值后面的不同小写字母表示差异显著 (Ｐ<０.０５)ꎮ 下同ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｃｏｌｕｍｎ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ (Ｐ<０.０５) . Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

表 ３　 不同生长年限华重楼根际土壤的理化性质
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｐａｒｉｓ ｐｏｌｙｐｈｙｌｌａ ｖａｒ. ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｗｔｈ ｙｅａｒｓ

生长年份
Ｇｒｏｗｔｈ
ｙｅａｒｓ

全氮
ＴＮ

(ｇｋｇ￣１)

全磷
ＴＰ

(ｇｋｇ￣１)

全钾
ＴＫ

(ｇｋｇ￣１)

总有机碳
ＴＯＣ

(ｇｋｇ￣１)

铵态氮
ＡＮ

(ｍｇｋｇ￣１)

硝态氮
ＮＮ

(ｍｇｋｇ￣１)

速效磷
ＡＰ

(ｍｇｋｇ￣１)

速效钾
ＡＫ

(ｍｇｋｇ￣１)

ｐＨ 值
ｐＨ ｖａｌｕｅ

３ 年
３ ｙｅａｒｓ

(２.６９±
０.１０Ａ)ｂｃ

(０.７８±
０.０６Ｃ)ｃ

(３.１８±
０.０８Ｆ)ｄ

(７７.５７±
４.９０Ａ)ａ

(３２.７３±
１.９０)ａ

(１５２.７７±
１１.０１)ｂ

(５０.３９±
２.６０Ａ)ｃ

(９９.９８±
７.３４Ｄ)ｂ

(４.１０±
０.０３)ｄ

５ 年
５ ｙｅａｒｓ

(６.３０±
０.１３Ａ)ａ

(１.６２±
０.０７Ａ)ａ

(７.７５±
０.１３Ｅ)ｂ

(７１.５９±
５.５３Ａ)ａ

(２４.７１±
１.２４)ｂ

(１８０.６７±
８.５９)ａ

(４５.６６±
３.６０Ａ)ｃ

(１２９.９５±
６.８４Ｃ)ｂ

(４.５２±
０.０２)ｃ

７ 年
７ ｙｅａｒｓ

(２.８４±
０.０７Ａ)ｂ

(１.１６±
０.０９Ａ)ｂ

(５.１８±
０.１２Ｅ)ｃ

(５９.７５±
３.５８Ａ)ｂ

(２３.５４±
１.３８)ｂ

(１４４.２７±
１１.５７)ｂ

(１００.５３±
５.８９Ａ)ｂ

(４０７.９２±
２２.６２Ａ)ａ

(６.０２±
０.０４)ｂ

９ 年
９ ｙｅａｒｓ

(２.６０±
０.０７Ａ)ｃ

(１.５７±
０.０９Ａ)ａ

(１３.１６±
０.１７Ｃ)ａ

(２５.６３±
２.７５Ｃ)ｃ

(２２.００±
１.２０)ｂ

(６３.１９±
４.１１)ｃ

(１５８.９５±
１１.６１Ａ)ａ

(１２５.９７±
８.１７Ｃ)ｂ

(６.９６±
０.０７)ａ

　 注: 同列中数值后面的不同字母 Ａ、Ｂ、Ｃ、Ｄ、Ｅ、Ｆ 分别表示土壤养分评价水平丰富、较丰、中等、较缺、缺乏和极缺ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: Ｌｅｔｔｅｒｓ Ａꎬ Ｂꎬ Ｃꎬ Ｄꎬ Ｅ ａｎｄ Ｆ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｃｏｌｕｍｎ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈｅ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｓｔａｎｄａｒｄｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ａｒｅ ｒｉｃｈꎬ
ａｂｏｖｅ ａｖｅｒａｇｅꎬ ｍｅｄｉｕｍꎬ ｓｃａｒｃｅꎬ ｓｃａｒｃｅｒ ａｎｄ ｔｈｅ ｓｃａｒｃｅｓｔ.

降后上升的趋势ꎬ第 ７ 年时丰度均为最低水平ꎮ
此外ꎬ３ 年、５ 年和 ９ 年生的土壤中均可检测出
ｎｏｒａｎｋ￣ｏ￣ｎｏｒａｎｋ￣ｃ￣ｎｏｒａｎｋ￣ｐ￣ＷＰＳ￣２、 酸 热 菌 科
(Ａｃｉｄｏｔｈｅｒｍａｃｅａｅ)、ｎｏｒａｎｋ￣ｏ￣ｎｏｒａｎｋ￣ｃ￣ＡＤ３、柄杆菌科
(Ｃａｕｌｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ)、科里氏菌科(Ｋｏｒｉｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ)等
科的细菌ꎬ但上述科水平的细菌几乎不存在于 ７
年生的土壤中ꎮ 产碱杆菌科( Ｎｉｔｒｏｓｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ)
仅存在于 ７ 年生的土壤中ꎬ丰度为 ６.７％ꎮ 另外ꎬ
Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉａｃｅａｅ￣１ 只存在生长 ５ 年的华重楼根际土
壤中ꎬ丰度为 １７.２％ꎮ
２.２.２ 真菌群落组成分析　 ４ 个不同生长年份的华
重楼根际土壤样品中共检测真菌 ８ 门、２６ 纲、５６
目、７６ 科、７８ 属、９６ 种ꎮ 从门水平上(图 ２:Ａ)看ꎬ
土壤中的真菌主要由子囊菌门(Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ)、担子
菌门( Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ) 与毛霉门 (Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ) 组

成ꎮ 其中ꎬ子囊菌门和担子菌门二者所占比例达
８０％以上ꎬ且各生长年限间丰度变化最大ꎮ 子囊
菌门丰度在土壤中大体呈逐年上升的趋势ꎬ生长 ３
年的土壤中丰度比例最低ꎬ随后丰度快速上升ꎬ生
长至第 ９ 年时丰度达到 ８８.１１％ꎮ 担子菌门丰度变
化与子囊菌门相反ꎬ当子囊菌门丰度上升时ꎬ担子
菌门丰度下降ꎬ担子菌门在生长 ３ 年的土壤中丰
度最高ꎮ 毛霉门真菌随着生长年份的增加呈先升
高后降低的趋势ꎬ在华重楼生长 ７ 年的土壤中丰
度最高ꎮ 壶菌门丰度则随华重楼生长年限的增加
呈逐年降低的趋势ꎮ 在科水平上(图 ２:Ｂ)ꎬ以古
生 菌 科 ( Ａｒｃｈａｅｏｒｈｉｚｏｍｙｃｅｔａｃｅａｅ )、 红 菇 科
(Ｒｕｓｓｕｌａｃｅａｅ)、 ｎｏｒａｎｋ￣ｐ￣Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ 和 ｕｎｃｌａｓｓｉ￣
ｆｉｅｄ￣ｃ￣Ａｇａｒｉｃｏｍｙｃｅｔｅｓ 为优势菌科ꎬ各科在不同生长
年限中丰度不同ꎮ 古生菌科除了在 ７ 年生的华重
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楼根际土壤中检测不到外ꎬ在其余年份中丰度随
着生长年限的增加呈逐年上升的趋势ꎬ生长至第 ９
年时丰度最高ꎬ为 ６６.５％ꎮ 红菇科仅存在于 ３ 年生
的根际土壤中ꎬ丰度为 ６４. ８％ꎮ ｎｏｒａｎｋ￣ｐ￣Ｍｕｃｏｒｏ￣
ｍｙｃｏｔａ、 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ￣ｃ￣Ａｇａｒｉｃｏｍｙｃｅｔｅｓ、 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ￣ｃ￣
Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ、 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ￣ｐ￣Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ、 曲 霉 科
(Ａｓｐｅｒｇｉｌｌａｃｅａｅ)、 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ￣ｏ￣Ｏｎｙｇｅｎａｌｅｓ、 线虫草
科 ( Ｏｐｈｉｏｃｏｒｄｙｃｉｐｉｔａｃｅａｅ ) 及 蔓 毛 壳 科 ( Ｈｅｒｐｏ￣
ｔｒｉｃｈｉｅｌｌａｃｅａｅ)等的丰度均随着生长年限的增加呈
先升高后降低的趋势ꎬ丰度最高均出现在华重楼
生长 ７ 年的土壤中ꎮ 另外ꎬ从图 ２:Ｂ 中可以看出ꎬ
７ 年生华重楼的根际土壤中真菌种类更丰富ꎮ
２.３ 不同生长年限华重楼根际土壤微生物群落的
相关性分析

绘制 ＯＴＵｓ 韦恩图(图 ３)ꎬ从图 ３:Ａ 可以看
出ꎬ华重楼不同生长年限根际土壤共有的细菌
ＯＴＵ 为 ３２２ 个ꎬ分别占各生长年限细菌 ＯＴＵ 总数
的３３.６８％、２８.５９％、１９.６０％和 ２２.９０％ꎮ 各生长年
限植株根际土壤独有的细菌 ＯＴＵ 数量随着生长年
份的增加呈先升高后降低的趋势ꎻ在生长 ７ 年的
根际土壤中独有的细菌 ＯＴＵ 类型最多ꎬ为 ８６９ 个ꎬ
为其他年份的 ５.９ ~ ３７.８ 倍ꎮ 从图 ３:Ｂ 可以看出ꎬ
根际土壤共有的真菌 ＯＴＵ 数为 ５０ 个ꎬ分别占各生
长年份真菌 ＯＴＵ 总数的 ３５.２１％、３０.８６％、４８.５４％
和３３.１１％ꎻ同样在生长 ７ 年的根际土壤中ꎬ独有的
真菌 ＯＴＵ 类型最多ꎬ为 ２６ 个ꎮ 由此可知ꎬ随着华
重楼生长年限的增加ꎬ土壤细菌和真菌 ＯＴＵ 类型
均不同程度地发生变化ꎬ但细菌的变化幅度比真
菌大ꎬ表明华重楼的生长对土壤细菌群落的影响
大于真菌群落ꎮ
２.４ 不同生长年限华重楼根际微生物群落结构差
异性分析

对华重楼各生长年份的根际土壤样品的细菌
和真菌群落组成的相似度进行 ＵＰＧＭＡ 聚类分析ꎬ
结果如图 ４ 所示ꎮ 从细菌群落组成聚类结果图 ４:
Ａ 可以看出ꎬ４ 份不同生长年限土壤大致分成三
类ꎬ即 ３ 年生和 ５ 年生归为一类ꎬ７ 年生和 ９ 年生
的各为一类ꎮ 这表明 ３ 年生和 ５ 年生根际土壤中
细菌群落组成相似度最高ꎬ７ 年生的和其他年份的
细菌群落组成相似度最低ꎬ９ 年生的介于前两类之
间ꎮ 从真菌群落组成聚类结果图 ４:Ｂ 可以看出ꎬ
真菌群落也划分为 ３ 个大类ꎬ即 ５ 年生和 ９ 年生的
归为一类ꎬ７ 年生和 ３ 年生的各为一类ꎮ 这表明 ５
年生和 ９ 年生中真菌群落组成相似度最高ꎬ３ 年生
的和其他年份的真菌群落组成相似度最低ꎬ７ 年生
的介于前两类之间ꎮ 可见ꎬ随着华重楼生长年份
的变化ꎬ其根际土壤细菌和真菌群落均发生了演

变ꎬ但演变发生的时间和方式不同ꎬ即细菌群落演
变比较剧烈的时期是在定植后第 ７ 年ꎬ到第 ９ 年又
和第 ３、第 ５ 年趋于相同ꎻ而真菌群落变化比较剧
烈的时期则在定植后第 ５ 年ꎬ第 ７ 年时出现一些变
化ꎬ第 ９ 年时与第 ５ 年趋于相同ꎮ
２.５ 不同微生物物种与土壤理化因子的相关性
分析
２.５.１ 华重楼根际土壤理化性质分析 　 检测 ３ 年
生、５ 年生、７ 年生和 ９ 年生 ４ 个不同生长年份的华
重楼根系土壤中的全氮( ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎꎬ ＴＮ)、全磷
(ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓꎬ ＴＰ)、全钾( ｔｏｔａｌ ｐｏｔａｓｓｉｕｍꎬ ＴＫ)、
有机碳( ｔｏｔａｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎꎬ ＴＯＣ)、铵态氮(ａｍｍｏ￣
ｎｉｕｍ ｎｉｔｒｏｇｅｎꎬ ＡＮ)、硝态氮(ｎｉｔｒａｔｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎꎬ ＮＮ)、速
效磷( ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓꎬ ＡＰ)、速效钾 ( ａｖａｉｌａｂｌｅ
ｐｏｔａｓｓｉｕｍꎬ ＡＫ)和 ｐＨ 值(表 ３)ꎬ并根据 １９８０ 年全
国第 ２ 次土壤普查养分分级标准进行评价ꎮ 表 ３
结果表明ꎬ４ 个不同生长年限华重楼的根系土壤理
化性质存在差异ꎮ 其中ꎬＴＮ 均为丰富以上水平ꎬ
第 ５ 年时出现峰值ꎬ为其他年份的 ２. ２ ~ ２. ４ 倍ꎮ
ＴＰ 为接近较丰富或丰富以上水平ꎬ第 ３ 年偏低
(０.７８ ｇｋｇ￣１)ꎬ第 ５ 年时上升至峰值( １. ６２ ｇ
ｋｇ￣１)ꎬ第 ７ 年再下降(１.１６ ｇｋｇ￣１)ꎬ第 ９ 年又回升
至接近峰值(１.５７ ｇｋｇ￣ １)ꎮ ＴＫ 随生长年份的增
长而增高ꎬ而其含量则为较缺以下水平ꎮ 速效 Ｎ
(包含铵态 Ｎ 和硝态 Ｎ)第 ３、第 ５、第 ７ 年均大于
１５０ ｍｇｋｇ￣１ꎬ处于丰富水平ꎬ其峰值出现于第 ５
年ꎻ第 ９ 年下降幅度较大ꎬ处于较缺水平 ( < ９０
ｍｇｋｇ￣１)ꎮ 速效 Ｐ 不同年份的根际土壤间差别较
大ꎬ其含量随着生长年份的延长而增加ꎬ均为丰富
以上水平ꎮ 速效 Ｋ 含量随着生长年份的增长先升
后降ꎬ其峰值(４０７.９２ ｍｇｋｇ￣１)在第 ７ 年出现ꎬ为
丰富水平ꎻ第 ３ 年表现为较缺ꎬ第 ５ 和第 ９ 年表现
为中等含量水平ꎮ 土壤有机质(有机碳)随着生长
年份的增长而下降ꎬ除了第 ９ 年表现为中等外、其
他年份均为丰富以上水平ꎮ 土壤 ｐＨ 值随着生长
年限的增加逐渐增加ꎬ从 ４.１０ 升高到 ６.９６ꎬ土壤逐
渐碱化ꎬ但仍在适宜华重楼生长的范围值内ꎮ 土
壤营养元素和 ｐＨ 值随着华重楼生长年限发生的
上述变化ꎬ可能与华重楼本身生长发育对土壤营
养元素的消耗、其根系分泌活动对营养元素形态
的改变、土壤中微生物活动以及其种群结构和组
成发生变化等因素有关ꎮ
２.５.２ 不同微生物物种与土壤理化因子的相关性分

析　 土壤理化性质既是影响华重楼产量和品质的
重要因素之一ꎬ也是影响土壤微生物群落组成和数
量的重要因子ꎮ 将华重楼根际土壤中的细菌、真菌
类群与土壤理化因子进行 Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关性分析ꎬ从

２９０２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



Ｙ１、ＪＹ２、ＪＹ３ 和 ＪＹ４ 分别对应 ３ 年生、５ 年生、７ 年生和 ９ 年生的土壤样品ꎮ 下同ꎮ
ＪＹ１ꎬ ＪＹ２ꎬ ＪＹ３ ａｎｄ ＪＹ４ Ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄ ｔｏ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ ｏｆ ３ꎬ ５ꎬ ７ ａｎｄ ９ ｙｅａｒｓ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 １　 在门(Ａ)和科(Ｂ)水平上根际土壤细菌的相对丰度
Ｆｉｇ. １　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ (Ａ) ａｎｄ ｆａｍｉｌｙ (Ｂ) ｌｅｖｅｌ

图 ５ 和图 ６ 可以看出ꎬ土壤理化因子与根际土壤不
同微生物具有不同程度的相关性ꎮ

从图 ５ 可以看出ꎬ华重楼根际土壤中丰度排名

前 １５ 的细菌门类与各土壤理化因子的 Ｓｐｅａｒｍａｎ
相关 性ꎮ 变 形 菌 门、 厚 壁 菌 门 和 芽 单 胞 菌 门
(Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ)的丰度分别与 ＴＮ、ＴＰ 和 ＡＫ
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图 ２　 在门(Ａ)和科(Ｂ)水平上根际土壤真菌的相对丰度
Ｆｉｇ. ２　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｆｕｎｇｉ ｉｎ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ (Ａ) ａｎｄ ｆａｍｉｌｙ (Ｂ) ｌｅｖｅｌ

呈显著正相关ꎻ而酸杆菌门、ＷＰＳ￣２ 菌门和疣微菌
门(Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ)分别与 ＡＫ、ＡＫ 和 ＴＮ 呈显著
负相关ꎻ浮霉菌门( Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ)与 ＮＮ 呈显著
负相关、同时与 ＡＰ 呈显著正相关ꎮ 其余 ８ 个门类
丰度受土壤理化因子影响不显著ꎮ 综上可知ꎬ在

１５ 类细菌中ꎬＡＫ 对其中 ３ 类ꎬＴＮ 对其中 ２ 类ꎬＴＰ、
ＡＰ 和 ＮＮ 各对其中 １ 类产生了显著的正面或负面
影响ꎮ 此外ꎬＴＯＣ 和 ＡＮ 虽与 １５ 类细菌相关性未
达显著水平ꎬ但两者与细菌相关性几乎相同ꎬ均对
绿弯 菌 门、 拟 杆 菌 门、 浮 霉 菌 门、 己 科 河 菌 门

４９０２ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



Ａ. 细菌ꎻ Ｂ. 真菌ꎮ 下同ꎮ
Ａ. Ｂａｃｔｅｒｉａꎻ Ｂ. Ｆｕｎｇｉ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 ３　 不同生长年限华重楼根际土壤细菌和真菌韦恩图
Ｆｉｇ. ３　 Ｖｅｎｎ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ｆｕｎｇｉ ｉｎ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｐ. ｐｏｌｙｐｈｙｌｌａ ｖａｒ. ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｗｔｈ ｙｅａｒｓ

图 ４　 根际土壤微生物 ＵＰＧＭＡ 聚类分析
Ｆｉｇ. ４　 ＵＰＧＭＡ ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ

ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ

(Ｒｏｋｕｂａｃｔｅｒｉａ)、硝化螺旋菌门和 Ｌａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ 有
较强的负相关性ꎮ 结合细菌组成分析中各门类占
细菌丰度的比例ꎬ发现对华重楼根际土壤细菌群
落组成起主要作用的理化因子为 ＡＫ 和 ＴＮꎮ

从图 ６ 可以看出ꎬ华重楼根际土壤中丰度排名
前 ８ 的真菌门类与各土壤理化因子的 Ｓｐｅａｒｍａｎ 相
关性ꎮ 子 囊 菌 门、 一 些 未 分 类 的 真 菌 门 类
(ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｋ＿ｆｕｎｇｉ)和捕虫霉门(Ｚｏｏｐａｇｏｍｙｃｏｔａ)
的丰度分别与 ＴＫ、ＴＮ 和 ＡＫ 呈显著正相关ꎻ而担
子 菌 门 与 ＴＫ 呈 显 著 负 相 关ꎻ 壶 菌 门
(Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ) 则与 ｐＨ 值呈显著负相关ꎬ与
ＴＯＣ 和 ＡＮ 呈显著正相关ꎮ 其余 ３ 个门类丰度受
土壤理化因子影响不显著ꎮ 综上可知ꎬ在 ８ 类真
菌中ꎬＴＫ 对其中 ２ 类ꎬｐＨ 值、ＴＯＣ、ＡＮ、ＴＮ 和 ＡＫ
各对其中一类产生了显著的正面或负面影响ꎮ 此
外ꎬＴＯＣ 及 ＡＮ 与 ８ 类真菌的相关性几乎一致ꎬ且
与子囊菌门、担子菌门有较强的相关性ꎮ ＴＰ 与 ８

相关系数 Ｒ 取值范围在－１ 和 １ 之间ꎬＲ 值在右边示例图中

以不同颜色展示ꎬＲ> ０ 表示正相关ꎬＲ< ０ 表示负相关ꎻ图
中���表示 Ｐ≤０.０５ꎮ 下同ꎮ
Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ Ｒ ｉｓ ｂｅｔｗｅｅｎ －１ ａｎｄ １. Ｒ ｖａｌｕｅ ｉｓ ｓｈｏｗｎ ｉｎ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｌｏｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ｅｘａｍｐｌｅ ｏｎ ｔｈｅ ｒｉｇｈｔ. Ｒ>０ ｉｓ ｐｏｓｉｔｉｖｅ ａｎｄ
Ｒ<０ ｉｓ ｎｅｇａｔｉｖｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎꎻ � � � ｍｅａｎｓ Ｐ≤０. ０５. Ｔｈｅ ｓａｍｅ
ｂｅｌｏｗ.

图 ５　 门水平下土壤细菌不同物种和环境
因子的 Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关性热图

Ｆｉｇ. ５　 Ｓｐｅａｒｍａｎ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｈｅａｔ ｍａｐ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｉｌ
ｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ

ｆａｃｔｏｒｓ ａｔ ｔｈｅ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ

类真菌的相关性虽未达显著水平ꎬ但与子囊菌门、
担子菌门却有较强的相关性ꎮ 结合真菌组成分析
各门类占真菌丰度的比例发现ꎬ对华重楼根际土
壤真菌群落组成起主要作用的土壤理化因子为
ＴＫꎬ其次是 ｐＨ 值、ＴＯＣ、ＡＮ、ＴＰ、ＴＮ 和 ＡＫꎮ
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图 ６　 门水平下土壤真菌不同物种和环境因子
的 Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关性热图

Ｆｉｇ. ６　 Ｓｐｅａｒｍａｎ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｈｅａｔ ｍａｐ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｕｓ
ｓｐｅｃｉｅｓ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ａｔ ｔｈｅ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ

３　 讨论与结论

土壤微生物是土壤生态系统的重要组成部

分ꎬ土壤微生物群落多样性可以敏感反映出植物
的生长、繁殖以及代谢活动的变化ꎻ同时ꎬ土壤生
物之间存在相互制约、彼此依赖的关系ꎬ与周围的
环境 因 子 相 互 作 用、 往 复 调 控 ( Ｈｉｒｓｃｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１０)ꎮ 因此ꎬ研究植物根际土壤微生物多样性的
变化有利于揭示植物的生长发育规律ꎬ对植物尤
其是药用植物的栽培生产十分有意义ꎮ 本文研究
了不同生长年限野生华重楼根际土壤微生物多样
性的变化规律发现ꎬ不同生长年限华重楼根际土
壤中细菌及真菌群落的组成与结构存在差异ꎬ第 ５
至第 ７ 年是土壤微生物群落多样性和组成产生重
大变化的关键时期ꎮ 华重楼根际土壤中细菌丰度
比例最大的两个门始终是变形菌门与酸杆菌门ꎬ
两者丰度比例随着华重楼的生长发育发生较大变
化且趋势相反ꎬ在杉木人工林不同发育阶段土壤
细菌类群特征的研究中也发现了相似的规律(魏
志超等ꎬ２０１７)ꎮ 郑梅霞等(２０２０)研究表明ꎬ华重
楼根际土壤中含量最为丰富的是变形菌门ꎬ其次
是酸杆菌门和放线菌门ꎮ 康林玉等(２０１８)在研究
辣椒种植对根际土壤微生物多样性影响时发现ꎬ
辣椒种植前后土壤均以变形菌门和酸杆菌门为优
势细菌ꎬ以子囊菌门、担子菌门和接合菌门为优势
真菌ꎮ 黄珍等(２０１０)在海南香蕉园土壤样本中发
现ꎬ变形菌门、厚壁菌门和酸杆菌门是主要的细菌
类群ꎮ 综上表明ꎬ不同植物根际环境的微生物优

势菌群存在差异ꎬ华重楼根际土壤具有一般土壤
微生物群落组成的共性ꎮ

不同生长年限华重楼根际土壤中细菌 Ａｃｅ、
Ｃｈａｏ 和 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数均显著高于真菌ꎬ而 Ｓｉｍｐｓｏｎ
指数则显著低于真菌ꎬ表明所选生长年限的华重
楼根际土壤中细菌物种较真菌更加丰富ꎬ多样化
程度更高ꎬ属于健康的“细菌型”土壤(康林玉等ꎬ
２０１８)ꎮ 华重楼生长到第 ７ 年时ꎬ根际土壤中的微
生物丰富度及多样化程度均达到最高ꎬ超过 ７ 年
后土壤中的微生物数量及多样性均出现了显著的
下降ꎬ根际土壤有从“细菌型”向“真菌型”转变的
趋势ꎮ 周浓等(２０１５)研究发现ꎬ滇重楼根际土壤
中细菌数量多于真菌数量且随着生长年限的增
加ꎬ真菌与解钾细菌数量呈逐年增加ꎬ而细菌、放
线菌等数量呈逐年减小的变化趋势ꎬ说明华重楼
与滇重楼根际微生物变化规律相似ꎬ这可能是由
于两个不同变种七叶一枝花根系分泌物成分相似
所致ꎮ 根系分泌物的种类和数量直接影响着根际
微生物的代谢和生长发育ꎬ进而对根际微生物的
种类、数量和分布产生影响 ( Ｎｉｈｏｒｉｍｂｅｒｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１１)ꎮ 在麦冬、西洋参、浙贝母等作物上的研究
发现ꎬ当根际土壤从高肥力的“细菌型”向低肥力
的“真菌性”转变时ꎬ病虫害增加ꎬ导致作物产量及
质量下降等负面影响 (李琼芳ꎬ ２００６ꎻ李勇等ꎬ
２０１０ꎻ孙世中等ꎬ２０１１ꎻ廖海兵等ꎬ２０１１)ꎮ 因此ꎬ在
华重楼人工栽培过程中ꎬ应当适时采收ꎮ 此外ꎬ还
可以根据土壤微生物的状态ꎬ有针对性地利用微
生物菌剂等措施调控土壤微生物环境ꎬ达到防治
病虫害、增产提质等效果ꎮ

土壤微生物类群特征受气候、土壤性质等多
方面的影响(赵维娜等ꎬ２０１６)ꎮ Ｌｉｕ 等( ２０１５)研
究表明ꎬ变形菌门喜欢在养分含量高的土壤环境
中生存且与土壤有机质和全氮含量显著相关ꎬ变
形菌门在华重楼根际土壤中的丰度变化与变形菌
门生长习性相对应ꎬＳｐｅａｒｍａｎ 相关性分析也表明ꎬ
变形菌门与全氮含量极显著正相关ꎮ ＡＫ 与酸杆
菌门极显著负相关ꎬ而王印等(２０１２)研究表明ꎬ重
楼根茎总皂苷含量与根际土壤全 Ｋ、速效 Ｋ 含量
均达到显著正相关ꎬ说明酸杆菌门可能不利于重
楼总皂苷的积累ꎻ土壤 ｐＨ 是影响土壤中酸杆菌丰
度和多样性的重要因子ꎬ通常情况下土壤 ｐＨ 值与
土壤中酸杆菌的相对丰度呈显著负相关(Ｇｒｉｆｆｉｔｈｓ
ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１１)ꎮ 但是ꎬ本研究中ꎬ根际土壤中酸杆菌
门的丰度并不是与 ｐＨ 呈显著负相关ꎬ而是与速效
钾显著负相关ꎬ并随着华重楼生长年限的增加呈
先降低后升高的趋势ꎬ表明在华重楼根际土壤中ꎬ
速效钾与华重楼的生长对酸杆菌门丰度和多样性
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的影响强于 ｐＨꎮ 全磷与速效磷分别与厚壁菌门、
浮霉菌门呈极显著正相关ꎬ但与优势菌门相关性
不显著ꎬ厚壁菌门与浮霉菌门在华重楼根际细菌
中所占丰度比例较小ꎬ而变形菌门与酸杆菌门是
华重楼根际土壤中丰度比例最大的细菌门类ꎬ这
两个菌门的变化会引起整个根际微生物组成结构
的较大改变ꎮ 因此ꎬ对华重楼根际土壤细菌群落
组成起主要作用的理化因子是速效钾和全氮ꎬ磷
的影响不及速效钾和全氮ꎮ 巨天珍等(２００８)对天
水小陇山红豆杉林土壤真菌研究认为ꎬ影响土壤
真菌数量和多样性的最主要因素是土壤 ｐＨꎬ其次
是土壤中的有机质和水分含量ꎻＰａｕｌ 等(２０１２)研
究结果表明对土壤真菌群落变化有关的是总 Ｃ / Ｎ
的值ꎬ次要的因素是土壤 ｐＨꎮ 本研究中 ＴＫ 是影
响华重楼根际土壤中真菌组成的主要因子ꎬ其次
是 ｐＨ 值、ＴＯＣ、ＴＰ、ＴＮ 等ꎬ这与前人研究结果有差
异但也有相同之处ꎬ表明不同植物土壤真菌因生
境、植物种类等不同ꎬ主要的影响因子也存在差
异ꎮ ＴＯＣ 及 ＡＮ 与华重楼根际土壤细菌和真菌主
要门类的相关性表现几乎一致ꎬ表明两者对华重
楼根际微生物群落组成的作用相似ꎻ此外ꎬＴＯＣ、
ＡＮ 及 ＴＰ 与真菌优势菌门的相关性比细菌强ꎬ表
明三者对华重楼根际土壤真菌群落组成的影响比
细菌大ꎮ 华重楼根际土壤微生物独特的组成结构
可能与其根际分泌物有关ꎬ从而影响了土壤中微
生物的分布(刘慧娟等ꎬ２０１９)ꎬ根系分泌物质的种
类及其与土壤、微生物互作的方式与机制尚不清
楚ꎬ仍有待进一步研究ꎮ

本研究初步揭示了不同生长年限野生华重楼
根际土壤微生物多样性的变化规律ꎬ发现第 ５ 至
第 ７ 年是土壤微生物群落多样性和组成产生重大
变化的关键时期ꎮ 本研究结果为进一步探索华重
楼生长发育与微生物的关系奠定了基础ꎬ也为今
后进一步研究华重楼有效成分积累与根际微生物
环境的关系及其病虫害的发生机制及防治措施提
供了科学依据ꎬ有助于促进华重楼的可持续利用
及产业的发展ꎮ
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