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大豆不同生育期根际土壤细菌群落结构的变化
刘　 欣ꎬ 李志英ꎬ 刘瑞瑞ꎬ 李璐璐ꎬ 王卫卫

( 西北大学 生命科学学院 西部资源生物与现代生物技术教育部重点实验室ꎬ 西安 ７１００６９ )

摘　 要: 为了解大豆根际细菌群落结构多样性及根际细菌群落结构的变化ꎬ该研究以大豆苗期和成熟期的

根际土壤为材料ꎬ采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 高通量测序技术测定细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ Ｖ３＋Ｖ４ 区序列ꎬ探究大豆不同生育期根

际土壤细菌群落结构的变化ꎮ 对原始数据进行拼接、过滤、去除嵌合体序列和聚类分析等数据处理ꎬ并对

ＯＴＵ 进行分类学注释ꎮ 在此基础上运用 ＡＮＯＶＡ 分析物种组成变化ꎬＡｌｐｈａ 多样性指数研究细菌多样性变

化ꎮ 结果表明:细菌丰富度和多样性在不同生育期有显著变化ꎬ其中成熟期土壤中的细菌丰富度和多样性

指数均明显高于苗期ꎻ变形菌、放线菌、酸杆菌是大豆根际的优势菌门ꎬ其含量在不同生育期也有显著变化ꎻ

假诺卡氏菌属、糖丝菌属、鞘氨醇单胞菌属是大豆根际的优势菌属ꎬ这些菌属中的部分菌群属于根际促生

菌ꎬ具有潜在的促生效应ꎮ 这些结果证实大豆的生育期对根际土壤细菌群落结构有重要影响ꎮ
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　 　 大豆是一种重要的农作物ꎬ在世界范围内都

有广泛的种植ꎮ 它在很多领域(食品、畜禽养殖饲

料等)都有广泛的应用ꎬ是我国的主要粮食和重要

的油料作物(Ｓｕｓｓｅｒ ＆ Ｕｚｚｅｌｌꎬ １９９１ꎻ李亮等ꎬ２０１６ꎻ
陈允正等ꎬ２０１１)ꎮ 大豆是我国的传统作物ꎬ其种

植面积位于水稻、小麦、玉米之后ꎬ占我国粮食播

种面积的 ８％ ~ １０％(蒋秋林ꎬ２０１０)ꎮ 目前我国对

大豆的需求量大幅上升ꎬ自给率持续走低ꎬ主要依

靠进口大豆来维持需求(毕影东等ꎬ２０１４ꎻ张振华

和刘志民ꎬ２００９)ꎮ 因此ꎬ越来越多人开始研究如

何提高大豆产量ꎬ以供应国内大豆的需求ꎮ
根际土壤是指处于植物根际周围受根系生长

直接影响的土壤ꎬ根际微生物是受植物影响最大

的土壤微生物群体ꎬ与植物的生长发育关系密切

(陈文新等ꎬ２００３)ꎮ 根际微生物群落结构的变化

对土壤中物质和能量的循环、有机质的分解与合

成等方面有重要影响( Ｐｒｅｓｔｏｎ ｅｔ ａｌꎬ２００２ꎻ徐文静

等ꎬ２０１４)ꎮ 影响根际微生物群落结构变化因素有

很多ꎬ不同植物间、同一植物的不同基因型ꎬ甚至

同一植物的不同生育期其根际微生物的数量、种
类都有很大差别(Ｍａｒｓｃｈｎｅｒ ｅｔ ａｌꎬ２００１)ꎮ 根际分

泌物为根际微生物的生长提供营养和能源物质ꎬ
其对微生物的数量、种类、分布及微生物的生长都

有一定的影响(张淑香和高子勤ꎬ２０００)ꎮ 植物生

长又与根际微生物息息相关ꎬ根际微生物的生理

活动对土壤性状、植物养分吸收、植物的生长发育

都有明显的影响ꎻ根际微生物的种群与植株的健

康状况有关ꎬ很大程度上决定作物的产量与品质

(胡小加ꎬ１９９９)ꎮ 有些根际微生物可以产生激素

类物质促进土壤有机质分解、诱导植株增加抗性

等ꎬ或者通过争夺营养和占领生态位等方式抑制

病原菌的生长来间接促进植物的生长(周文杰等ꎬ
２０１６)ꎮ 根际微生物群落结构失调可能会导致病

原菌数量的增加ꎬ从而使作物减产ꎮ 目前ꎬ有关于

大豆与根际微生物相互作用的研究大多集中于大

豆根际与根瘤菌和丛枝菌根真菌的共生关系( Ｊｉｅ
ｅｔ ａｌꎬ ２０１３ꎻ Ｄｅｎｉｓｏｎ ＆ Ｋｉｅｒｓꎬ ２０１１)ꎮ 然而ꎬ根际

土壤微生物种类繁多ꎬ各种微生物的相互作用可

能影响大豆与根瘤菌和丛枝菌根真菌的相互作

用ꎮ 大豆在生长过程中与根际微生物相互作用的

机制仍不明确ꎮ Ｘｕ ｅｔ ａｌ(２００９)利用 ＤＧＧＥ 研究大

豆根际微生物表明ꎬ放线菌门、变形菌门、拟杆菌

门和酸杆菌门的相对丰度随着大豆生育期的变化

而变化ꎮ 因此ꎬ了解不同生育期大豆根际细菌群

落结构的变化ꎬ对评价生育期对土壤微生物多样

性的影响具有重要意义ꎮ
一直以来由于大多数微生物在营养培养基中

可培养性低或不能被培养的缺陷严重制约了微生

物多样性的研究(Ｋａｍａｇａｔａ ＆ Ｔａｍａｋｉꎬ ２００５)ꎮ 随着

分子生态学研究技术的发展ꎬ以 ＤＮＡ 为基础的分子

分析技术ꎬ如 ＰＣＲ￣ＲＦＬＰ、ＤＧＧＥ / ＴＧＧＥ、ＳＳＣＰＰ 等可

以克服传统培养技术的限制ꎬ从分子水平来直接分

析微生物群落结构的变化ꎬ但这些技术存在检测限

低ꎬ工作量大ꎬ灵敏度低等缺陷(Ｙｏｕ ｅｔ ａｌꎬ２０１４)ꎮ
相对于以上研究手段ꎬ高通量测序技术具有速度

快ꎬ耗时少ꎬ成本低廉ꎬ准确度高等优点ꎬ能更真实

地反应环境中群落的特点ꎮ 目前ꎬ高通量测序技术

主要是 Ｉｌｌｕｍｉｎａ、Ｒｏｃｈｅ４５４ 和 Ｌｉｆｅ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｉｅｓ 等公

司开发的测序平台(楼骏等ꎬ２０１４)ꎮ Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ
２５００ 在一个运行周期 ７ ｄ 的时间里可以产出 ６００ Ｇ
的数据量ꎬ具有数据通量高ꎬ准确率高ꎬ成本可控等

优点(Ｑｕａｉｌ ｅｔ ａｌꎬ２０１２)ꎮ
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本研究以大豆为材料ꎬ采集大豆苗期和成熟

期的根际土样ꎮ 运用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 测序平台对土壤样

品 １６Ｓ ｒＤＮＡ 进行了高通量测序技术ꎬ探究两个不

同生育期的大豆根际土壤细菌群落结构多样性及

变化ꎬ这对评价生育期对土壤微生物多样性的影

响具有重要意义ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 样品采集

所用土壤样本采集于陕西省咸阳市(１０７°３８′ Ｅꎬ
３４°１１′ Ｎꎬ暖温带大陆性季风气候ꎬ年平均气温

１３.４ ℃ ꎬ降水量 ５１９.２ ｍｍꎬ日照时数２ １７５ ｈ)大豆

大田ꎮ 采用“Ｓ 形采样法”在大豆田中选择 ５ 个采

样点ꎬ按照 Ｒｉｌｅｙ ＆ Ｂａｒｂｅｒ(１９６９)的抖落法ꎬ用无

菌小刷子刷取粘着于植物根上的土壤ꎬ５ 个植株的

土壤合为一个样本ꎬ最终将采集完成的样本过 ２.０
ｍｍ 筛ꎬ混合均匀分为 ３ 份ꎬ放置于－２０ ℃ 冰箱中

保存ꎮ 样品采自苗期(２０１６ 年 ６ 月 ２４ 日)ꎬ样品编

号为 ＤＷＡꎻ成熟期(２０１６ 年 ９ 月 ３０ 日)ꎬ样品编号

为 ＤＹＡꎬ共 ６ 个样本(２ 个时期ꎬ３ 个重复)ꎮ
１.２ 土壤总 ＤＮＡ 的提取与电泳检测

使用 ＰｏｗｅｒＳｏｉｌ® ＤＮＡ Ｉｓｏｌａｔｉｏｎ Ｋｉｔ ( ＭｏＢｉｏꎬ美

国)提取土壤总 ＤＮＡꎬ经琼脂糖凝胶电泳定性检测

后ꎬ再采用核酸定量分光光度计(ＮａｎｏＤｒｏｐꎬ美国)
测定浓度后置于－２０ ℃冰箱中保存备用ꎮ
１.３ １６Ｓ ｒＲＮＡ Ｖ３＋Ｖ４ 区的 ＰＣＲ 扩增及测序

以提 取 的 总 ＤＮＡ 作 为 模 板ꎬ 以 ３３８Ｆ ( ５′￣
ＡＣＴＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡ￣３′) 和 ８０６Ｒ ( ５′￣
ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ￣３′)为引物(Ｚｈａｎｇ ｅｔ
ａｌꎬ ２０１５)ꎬ对细菌的 １６Ｓ ｒＲＮＡ Ｖ３＋Ｖ４ 区进行扩

增ꎮ ＰＣＲ 反应体系共 ５０ μＬ:基因组 ＤＮＡ ４０－６０
ｎｇꎬ∗Ｖｎ Ｆ (１０ μｍｏｌ 􀅰 Ｌ￣１ ) １. ５ μＬꎬ∗Ｖｎ Ｒ (１０
μｍｏｌ􀅰Ｌ￣１) １.５ μＬꎬＱ５ Ｈｉｇｈ￣Ｆｉｄｅｌｉｔｙ ＤＮＡ Ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ
０.２ μＬꎬＨｉｇｈ ＧＣ Ｅｎｈａｎｃｅｒ １０ μＬꎬＢμｆｆｅｒ １０ μＬꎬｄＮＴＰ
１ μＬꎬｄｄＨ２Ｏ 补至总体系 ５０ μＬꎮ 反应程序为 ９５ ℃
预变性 ５ ｍｉｎꎬ进行 １５ 次循环(９５ ℃变性 １ ｍｉｎꎬ５０
℃退火 １ ｍｉｎꎬ７２ ℃延伸 １ ｍｉｎ)ꎬ７２ ℃最终延伸 ７
ｍｉｎꎮ 对 ＰＣＲ 产物进行纯化、定量和均一化形成测

序文库ꎬ对建好的文库先进行文库质检ꎬ质检合格

的文库用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ ２５００ 平台进行测序ꎬＰＣＲ
扩增及测序工作由北京百迈客公司完成ꎮ
１.４ 数据分析

测序完成后ꎬ使用 ＦＬＡＳＨ ｖ１. ２. ７ 软件ꎬ通过

ｏｖｅｒｌａｐ对每个样品的测序片段进行拼接ꎬ得到的拼

接序列即原始数据ꎻ使用 Ｔｒｉｍｍｏｍａｔｉｃ ｖ０.３３ 软件ꎬ
对原始数据进行过滤ꎬ得到高质量的过滤后数据ꎻ
使用 Ｕｃｈｉｍｅ ｖ４.２ 软件ꎬ鉴定并去除嵌合体序列ꎬ
得到最终有效数据ꎮ 使用 ＱＩＩＭＥ(ｖｅｒｓｉｏｎ １.８.０)软
件中的 Ｕｃｌｕｓｔ 对序列按 ９７％的相似度水平下进行

聚类ꎬ获得样品的 ＯＴＵ 分类数据ꎬ并基于 Ｓｉｌｖａ(细
菌)分类学数据库对 ＯＴＵ 进行分类注释ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 样品序列数特点

对各样本细菌的 １６Ｓ ｒＲＮＡ Ｖ３＋Ｖ４ 区测序ꎬ经
数据前处理ꎬ最终得到的测序长度集中在 ２８０ ~
４６０ ｂｐ 之间ꎬ且 ２ 个样品共产生１ ９１９个 ＯＴＵꎮ 各

样本统计结果见表 １ꎮ 从样本中随机抽取一定数

量的序列ꎬ统计这些序列所代表的物种数目ꎬ并以

序列数与物种数来绘制稀释性曲线ꎬ如图 １ 示ꎮ
随着测序条数的增加ꎬ曲线逐渐趋于平缓ꎬ说明测

序深度已经足够ꎮ

表 １　 样品的 ｓｅｇ 信息及 ＯＴＵ 统计分析
Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｅｇ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ａｎｄ ＯＴＵ ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ

ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓａｍｐｌｅｓ

样品编号
Ｓａｍｐｌｅ ｃｏｄｅ

ＯＴＵ 数
ＯＴＵ ｎｕｍｂｅｒ

序列数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

ＤＷＡ １ ８４７ ５７ ９９６

ＤＹＡ １ ８０４ ５１ ８０７

Ｔｏｔａｌ １ ９１９ １０９ ８０３

２.２ 物种组成分析

物种组成分析反映样品在不同分类学水平上

的群 落 结 构ꎮ 图 ２: ａ 和 图 ２: ｂ 分 别 展 示 门

(ｐｈｙｌｕｍ)水平和属( ｇｅｎｕｓ)水平的群落结构和分

类比较结果ꎬ相对含量前十的菌门是放线菌门

(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)、变形菌门 ( Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)、酸杆
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图 １　 大豆根际土壤样品细菌测序的稀释曲线
Ｆｉｇ. １　 Ｄｉｌｕｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｉｎ ｓｏｙｂｅａｎ

ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ

菌门( Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ)、芽单胞菌门 ( Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａ￣
ｄｅｔｅｓ)、拟杆菌门( Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ)、绿弯菌门( Ｃｈｌｏ￣
ｒｏｆｌｅｘｉ)、疣微菌门( Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ)、硝化螺旋菌

门(Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ)、浮霉菌门( Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ)、装甲

菌门( Ａｒｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ)ꎮ 在属水平ꎬ优势属主要

有变 形 菌 门 的 Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ、 Ｈ１６、 Ｐｈａｓｅｌｉｃｙｓｔｉｓ、
ｈａｌｉａｎｇｉｕｍꎬ酸杆菌门的 ＲＢ４１、Ｂｒｙｏｂａｃｔｅｒꎬ放线菌

门的 Ｐｓｅｕｄｏｎｏｃａｒｄｉａ、Ｓａｃｃｈａｒｏｔｈｒｉｘ、Ｎｏｃａｒｄｉｏｉｄｅｓꎬ还
有相对丰度较高的未分类菌属ꎮ 不同生育期的土

样中细菌的菌群分布有差异ꎬ其中在样品 ＤＹＡ 中

变形菌门、芽单胞菌门的丰度有所下降ꎬ其他菌门

的丰度都有不同比例的上升ꎮ 从属水平上ꎬ相较

于 ＤＷＡꎬ样品 ＤＹＡ 中 Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ、Ｐｓｅｕｄｏｎｏｃａｒｄｉａ
的丰度有明显的下降ꎬ而 ＲＢ４１ 的含量明显上升ꎮ

分别对样品在门分类水平和属分类水平进行

ＡＮＯＶＡ 分析ꎬ发现在门水平上丰度排名前十的门

中除放线菌门ꎬ浮霉菌门ꎬ装甲菌门外ꎬ其他菌门

都存在显著差异ꎬ其中变形菌门的差异极显著

(Ｐ ＝ ０.０００ ８１)ꎻ在属分类水平上ꎬ差异显著的属注

释到 Ｐｓｅｕｄｏｎｏｃａｒｄｉａ ( Ｐ ＝ ０.０００ ８３９)、 Ｐｈａｓｅｌｉｃｙｓｔｉｓ
(Ｐ＝ ０.０００ １４４)、Ｓａｃｃｈａｒｏｔｈｒｉｘ(Ｐ＝ ０.０００ ４０４)、ＲＢ４１
(Ｐ＝ ０.００１ ６３３)、Ｎｏｃａｒｄｉｏｉｄｅｓ (Ｐ ＝ ０.０１１ ７４４)ꎬ其中

差异最为显著的属为 Ｐｈａｓｅｌｉｃｙｓｔｉｓꎮ
２.３ 细菌群落多样性分析

两个样品的 Ａｌｐｈａ 多样性指数ꎬ包括 Ｓｈａｎｎｏｎ、
Ｓｉｍｐｓｏｎ、Ａｃｅ、Ｃｈａｏ１ ４ 个指数如表 ４ 所示ꎮ 表 ４ 结

果显示ꎬＳｈａｎｎｏｎ ＤＹＡ>ＤＷＡꎬＳｉｍｐｓｏｎ ＤＹＡ<ＤＷＡꎮ
２.４ ＮＭＤＳ 分析结果

ＮＭＤＳ ( ｎｏｎｍｅｔｒｉｃ ｍｕｌｔｉｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ ｓｃａｌｉｎｇ) 分

析ꎬ即非线性多维标度分析ꎬ常用于比对样本组之

间的差异ꎮ 对所有样品进行 ＮＭＤＳ 分析ꎬ如图 ３
所示ꎬ样品点的分布代表样品间相似的程度ꎬ从图

中可以看出样品 ＤＹＡ 与 ＤＷＡ 明显位于不同的象

限内ꎬ说明两个样品间相似度不高ꎮ

３　 讨论与结论

细菌是土壤微生物中的重要组成部分ꎬ其种

类、数量对土壤的生物化学性质及土壤养分有直

接影响ꎮ Ｉｌｌｕｍｉｎａ 高通量测序技术具有快速、方
便、准确性高等特性ꎬ而广泛应用于土壤微生物多

样性的研究ꎮ 本研究通过此方法分析大豆两个不

同生育期根际土壤中细菌的群落结构及多样性ꎮ
经该方法得到的结果显示各个样本的覆盖率均在

９９％以上ꎬ证明本次测序结果能够反应样本的真

实情况ꎮ
本研究发现ꎬ所有样品中共含有 ２５ 个细菌

门ꎮ 其中变形菌、酸杆菌、放线菌 ３ 大门类的相对

丰度最高ꎮ 袁红朝等(２０１５)分析了稻田土壤细菌

的群落结构ꎬ发现变形菌、酸杆菌和绿弯菌是稻田

土壤优势细菌ꎬ其次是放线菌ꎮ Ｊａｎｇｉｄ ｅｔ ａｌ(２００８)
研究发现变形菌在不同类型的耕作土壤中都是绝

对优势菌属ꎬ其次是酸杆菌ꎮ 杨菁等(２０１５)对降

香黄檀不同混交林土壤细菌多样性研究发现ꎬ土
壤中主要菌群有变形菌门、酸杆菌门、放线菌门、
绿弯菌门ꎮ 牛世全等(２０１７)分析了河西走廊地区

盐碱土壤群落结构ꎬ发现变形菌门含量最高ꎬ占
２８.５６％ꎻ其次是放线菌门ꎬ占 １７.２％ꎻ拟杆菌门占

１２.３％ꎮ 本研究发现ꎬ在大豆根际土壤中变形菌门

的含量最高ꎬ其次是酸杆菌门ꎬ放线菌门ꎬ而绿弯

菌门的含量较少ꎬ这可能于地理因素引起的生态

多样性、土壤营养情况和作物种类有关ꎮ 本研究

中ꎬ 相对丰度较高的菌属有: Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ、Ｈ１６、
Ｐｈａｓｅｌｉｃｙｓｔｉｓ、 Ｈａｌｉａｎｇｉｕｍ、 ＲＢ４１、 Ｂｒｙｏｂａｃｔｅｒ、 Ｐｓｅｕｄ￣
ｏｎｏｃａｒｄｉａ、Ｓａｃｃｈａｒｏｔｈｒｉｘ、Ｎｏｃａｒｄｉｏｉｄｅｓꎮ 假诺卡氏菌

属 (Ｐｓｅｕｄｏｎｏｃａｒｄｉａ)属于放线菌门ꎬ 该属微生物在

６６３１ 广　 西　 植　 物 ３８ 卷



注: ａ. 门水平样品群落分布图ꎻ ｂ. 属水平样品群落分布图ꎮ
Ｎｏｔｅ: ａ. Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｓａｍｐｌｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌꎻ ｂ. Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｓａｍｐｌｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｔ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ.

图 ２　 样品群落分布图
Ｆｉｇ. ２　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｓａｍｐｌｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

表 ２　 门水平主要菌群相对丰度 ＡＮＯＶＡ 方差分析
Ｔａｂｌｅ ２　 ＡＮＯＶＡ ｖａｒｉａｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ

ｏｆ ｍａｊｏｒ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｆｌｏｒａ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ

门
Ｐｈｙｌｕｍ

Ｐ 值
Ｐ ｖａｌｕｅ

Ｑ 值
Ｑ ｖａｌｕｅ

放线菌门
Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ

０.１１８ ９３８ ０.１５６ ４９７

变形菌门
Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ

０.０００ ８８１ ０.００７ ３４

酸杆菌门
Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ

０.００１ １１７ ０.００６ ９８４

芽单胞菌门
Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ

０.００１ ４４２ ０.００６ ００９

拟杆菌门
Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ

０.００２ ８２１ ０.００７ ８３６

绿弯菌门
Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉｅｓ

０.０１９ ２３８ ０.０３６ ９９７

疣微菌门
Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ

０.０２８ ４２７ ０.０４４ ４１７

硝化螺旋菌门
Ｎｉｔｒｏｓｉｐｉｒａｅ

０.００２ ７３２ ０.００８ ５３７

浮霉菌门
Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ

０.１２８ ３７５ ０.１６０ ４６８

装甲菌门
Ａｒｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ

０.３４６ ６９９ ０.３９３ ９７６

产生抗生素和维生素降解方面有重要作用(Ｃａｒｒ ｅｔ
ａｌꎬ ２０１２ꎻ Ｃｕｅｓｔａ ｅｔ ａｌꎬ ２０１３)ꎬ 此外还发现该属的

某些菌株还能产生维生素、酶类等重要的生物活

性物质(吕志堂和刘志恒ꎬ １９９９)ꎮ 糖丝菌属( Ｓａｃ￣
ｃｈａｒｏｔｈｒｉｘ)属于放线菌门ꎬ 该属的微生物在纤维素

表 ３　 属水平主要菌群相对丰度 ＡＮＯＶＡ 方差分析
Ｔａｂｌｅ ３　 ＡＮＯＶＡ ｖａｒｉａｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ

ｏｆ ｍａｉｎ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｆｌｏｒａ ａｔ ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ

属
Ｇｅｎｕｓ

Ｐ 值
Ｐ ｖａｌｕｅ

Ｑ 值
Ｑ ｖａｌｕｅ

鞘氨醇单胞菌属
Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ

０.０１９ ７４４ ０.０６１ ５７６

ＲＢ４１ ０.００１ ６３３ ０.０１０ ７３１

假诺卡氏菌属
Ｐｓｅｕｄｏｎｏｃａｒｄｉａ

０.０００ ８３９ ０.００８ １２４

Ｈ１６ ０.０９９ １１ ０.１７５ ３４９

Ｂｒｙｏｂａｃｔｅｒ ０.０１４ ７５５ ０.０５１ ２２６

类诺卡氏菌
Ｎｏｃａｒｄｉｏｉｄｅｓ

０.０１１ ７４４ ０.０４３ ２２

Ｐｈａｓｅｌｉｃｙｓｔｉｓ ０.０００ １４４ ０.００５ ３０９

Ｈａｌｉａｎｇｉｕｍ ０.４９９ ９４５ ０.５８５ ９２３

糖丝菌属
Ｓａｃｃｈａｒｏｔｈｒｉｘ

０.０００ ４０４ ０.００６ １８８

降解和生物防治方面有重要的作用ꎬ王丽娟等

(２００７)研究表明橘色糖丝菌对大豆种传病原真菌

有良好的防治效果ꎮ 鞘氨醇单胞菌属 ( Ｓｐｈｉｎ￣
ｇｏｍｏｎａｓ)属于变形菌门ꎬ该属微生物在降解复杂

有机物方面有重要的作用(胡杰等ꎬ２００７)ꎬ另外还

发现该属的某些微生物能分泌吲哚￣３￣乙酸促进植

物生长(Ｔｓａｖｋｅｌｏｖａ ｅｔ ａｌꎬ ２００７)ꎬ但该属也包括一

些致 病 菌ꎬ 如 鞘 氨 醇 单 枯 病 ( Ｂｕｏｎａｕｒｉｏ ｅｔ ａｌꎬ
２００２)ꎮ 我们发现大豆根际菌群的丰度在不同生

７６３１１０ 期 刘欣等: 大豆不同生育期根际土壤细菌群落结构的变化



表 ４　 样品的 Ａｌｐｈａ 多样性
Ｔａｂｌｅ ４　 Ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｓａｍｐｌｅｓ

样品编号
Ｓａｍｐｌｅ ｃｏｄｅ

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

Ａｃｅ 指数
Ａｃｅ ｉｎｄｅｘ

Ｃｈａｏ１ 指数
Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ

覆盖率
Ｃｏｖｅｒａｇｅ

ＤＷＡ ６.２８９ ４４６ ０.００５ ８０８ １ ９１１.４９０ ５８８ １ ９１５.９６８ ７５０ ０.９９７ ９

ＤＹＡ ６.４４２ １５５ ０.００４ ２７９ １ ９００.５３０ １２２ １ ９０８.０２３ ２５６ ０.９９７ ８

图 ３　 ＮＭＤＳ 分析
Ｆｉｇ. ３　 Ｎｏｎ￣ｍｅｔｒｉｃ ｍｕｌｔｉｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ ｓｃａｌｉｎｇ ａｎａｌｙｓｉｓ

育期有一定的变化ꎮ 这可能是由于大豆在生长过

程中根际分泌物发生了变化ꎬ有报道称在拟南芥

的生长过程中根际微生物的变化与根际分泌物有

关(Ｃｈａｐａｒｒｏ ｅｔ ａｌꎬ ２０１３)ꎮ
Ａｌｐｈａ 多样性可以反映单个样品内部的物种

多样性ꎬＣｈａｏ１ 和 Ａｃｅ 指数简单地反映出群落中物

种的数量ꎬ而不表示群落中每个物种的丰度信息ꎮ
Ｓｈａｎｎｏｎ 和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数用于衡量群落多样性ꎬ受
样品 群 落 中 物 种 丰 度 和 物 种 均 匀 度 的 影 响ꎬ
Ｃｈａｏ１、Ａｃｅ、Ｓｈａｎｎｏｎ 指数值越大ꎬＳｉｍｐｓｏｎ 指数值

越小说明样品的物种多样性越高ꎮ 本研究结果表

明:Ｃｈａｏ１ 和 Ａｃｅ 指数显示 ＤＷＡ>ＤＹＡꎬＳｈａｎｎｏｎ 指

数显 示 ＤＷＡ < ＤＹＡꎬ Ｓｉｍｐｓｏｎ 指 数 显 示 ＤＷＡ >
ＤＹＡꎬＣｈａｏ１ 指数在所有样品间的趋势与加入了均

匀度影响的 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数不同ꎮ Ｈａｅｇｅｍａｎ ｅｔ ａｌ
(２０１３)指出ꎬＣｈａｏ１ 指数在计算时加入了低丰度

序列ꎬ会引起多样性的低估ꎬ且这种低估会随菌群

物种数的增加而加大ꎬ这可能是本研究中采用不

同多 样 性 指 数 得 到 不 一 致 结 果 的 主 要 原 因ꎮ
ＮＭＤＳ 即非度量多维标定法ꎬ用于比较样本的组内

或组间差异ꎮ ＮＭＤＳ 是非线性模型ꎬ能更好的反应

样本间的差异ꎬ其效果优于 ＰＣＡ / ＰＣｏＡ 等线性模

型ꎮ 本研究中 Ｓｔｒｅｓｓ ＝ ０.０００ ０ꎬ表明 ＮＭＤＳ 分析可

靠性高ꎮ 结果显示样品 ＤＷＡ 与 ＤＹＡ 明显位于不

同的象限内ꎬ说明两个样本间相似性不高ꎬ即生育

期不同根际细菌的群落结构有一定的差异ꎮ 有大

量研究证实根际微生物的数量和群落结构会随生

育期的不同而发生改变ꎮ Ｄｕｉｎｅｖｅｌｄ ｅｔ ａｌ(２００１)对
菊花根际微生物研究发现ꎬ幼龄植株与成熟植株

根际土壤微生物群落结构差异较大ꎮ Ｆａｒｉｎａ ｅｔ ａｌ
(２０１１)研究发现ꎬ油菜根际微生物群落结构因生

育期 不 同 而 不 同ꎬ 莲 座 期 的 丰 度 最 高ꎮ 张 健

(２０１４)运用 ＤＧＧＥ 技术对大豆根际细菌群落结构

进行研究发现ꎬ盛花期的细菌多样性高于成熟期ꎮ
Ｘｕ ｅｔ ａｌ(２００９)依据 ＤＧＧＥ 图谱发现ꎬ大豆根际细

菌多样性呈现先增加后降低的趋势ꎬ从初花期开

始增加ꎬ到鼓粒期达到最大ꎬ成熟期最低ꎮ 本研究

发现大豆生育后期的微生物多样性高于生育前

期ꎬ与张健(２０１４)、Ｘｕ ｅｔ ａｌ(２００９)结果不一样可

能与 ＤＧＧＥ 技术本身的缺陷有关ꎬ该技术仅能分

析优势的微生物菌群ꎬ且检测限低ꎬ随机性大ꎬ可
能低估微生物群落大小和多样性ꎻ另外与作物品

种、土壤营养状况、地理环境因子等因素相关ꎮ
本研究运用高通量测序技术探究两个不同生

育期大豆根际土壤中细菌群落结构变化ꎮ 通过对

大豆两个生育期根际土壤分析可知ꎬ成熟期土壤

的多样性指数高于苗期根际土壤ꎬ这表明大豆的

生育期对根际土壤细菌群落结构有重要影响ꎮ 本

研究为了解大豆根际细菌群落结构多样性及根际

８６３１ 广　 西　 植　 物 ３８ 卷



细菌群落结构的变化提供理论依据ꎮ
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