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异裂菊属根际微生物群落结构及功能多样性

史艳财， 邹　 蓉∗， 唐健民， 熊忠臣， 蒋运生， 韦　 霄， 邓　 涛

（ 广 西壮族自治区
中 国 科 学 院

广西植物研究所， 广西 桂林 ５４１００６ ）

摘　 要： 异裂菊属是广西喀斯特石山区典型的特有属，根际微生物是其能否有效吸收、有效利用土壤养分

和适应石山恶劣土壤环境的最直接表征之一。 该研究采用 ＤＧＧＥ 和 Ｂｉｏｌｏｇ 两种方法对异裂菊属植物根际

和非根际微生物多样性进行了研究。 结果表明：（１）异裂菊属 ５ 个种根际 ｐＨ、碱解氮等 ９ 个养分含量都高

于非根际。 （２）５ 个种的根际、非根际存在 ２ 个共有细菌类群，但在数量上存在差异，３ 个种的根际条带小于

非根际；５ 个种的根际、非根际微生物群落较为相似，较易聚在一起。 （３）绢叶异裂菊根际微生物对碳源利

用能力最强，凹脉异裂菊非根际最弱，其他对碳源的利用能力较接近；异裂菊属种根际微生物利用碳源的能

力都高于非根际，根际微生物多样性指数均高于非根际，优势度指数与非根际基本相同或略高于非根际，丰
富度和均匀度指数与优势度指数规律相似；异裂菊属根际、非根际微生物利用的碳源主要是糖类、羧酸类和

氨基酸类化合物，４ 个种根际微生物利用碳源的能力高于非根际。 （４）阳离子交换量、黏粒含量百分率和碱

解氮是影响异裂菊属根际微生物碳源利用模式的最重要因子。 总体来说，土壤理化性质对异裂菊属植物根

际微生物群落多样性具有重要影响，异裂菊属通过分泌羧酸、糖等多类化合物提高了根际微生物的活性，进
而有效地提高了根际肥力水平。
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　 　 菊科异裂菊属（Ｈｅｔｅｒｏｐｌｅｘ）为广西稀有的特有

属，该属 ５ 个种全部为中国特有种（覃海宁和刘

演， ２０１０）。 异裂菊属地理分布范围十分狭小，仅
分布于广西少数县石灰岩石山中上部的狭小区

域，其种群个体数量 ５ ～ ６０ 株。 小花异裂菊对菊科

分类、演化等研究具有重要科学价值，已被列为国

家二级保护植物（付立国， １９９２）。 近年来，由于

自然生态环境和植被遭受破坏，该属的野生植株

逐年减少，小花异裂菊模式标本采集地的种群现

已绝迹（史艳财等， ２０１７）。 大力开展异裂菊属保

育生物学研究，摸清其濒危机制势在必行。
根际 （ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ） 是指受植物根系影响的

根—土界面的一个区域，是植物—土壤—微生物

与其 环 境 条 件 相 互 作 用 最 为 活 跃 的 场 所

（Ｈａｒｅｍａｎｎ ｅｔ ａｌ， ２００８）。 根际微生物直接参与土

壤中氮、磷、硫等养分的循环和转化（Ｅｉｓｅｎｈａｕｅｒ ｅｔ
ａｌ， ２０１２）。 其分泌的有机酸（ Ｐｉｉ ｅｔ ａｌ， ２０１５）、土
壤酶可提高植物对根际土壤养分的吸收能力和植

物对土壤的适应性（苏春沦等， ２０１６）。 植物根际

微生物对植物的定植、生长、繁殖和群落演替至关

重要。 近年来，国内外研究表明，高山、荒漠等生

境中植物根际微生物是影响其生态适应力的关键

因子（Ｊｏｒｇｅ ｅｔ ａｌ， ２０１６）。 易思荣等（２０１２）研究发

现塔里木河下游 ７ 种典型优势荒漠植物增加了根

际微生物的数量及活性，促进了土壤养分的积累

和转化。 银杉根际微生物类群数量和个体总量低

可能是其退化和生长不良的主要原因之一。 小花

异裂菊分布的石山中上部土壤具有土层浅、保水

能力差、盐分含量高、养分贫瘠等特点，根际微生

物是其能否有效吸收、利用土壤养分和适应恶劣

土壤环境的最直接表征之一（Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ， ２０１６）。
本文通过研究异裂菊属根际微生物的结构和功能

多样性及其对植物适应力的影响，阐明异裂菊属

的生态适应机制，为异裂菊属的保护以及揭示其

他石山特有植物的濒危机制奠定基础。

１　 材料与方法

１．１ 研究区概况

异裂菊属植物仅分布在广西少数的几个县，
具体为小花异裂菊仅分布于广西阳朔、融安县，绢
叶异裂菊分布于阳朔县，柳州异裂菊分布于柳州

市，凹脉异裂菊和异裂菊分布于马山、宁明、龙州

县。 异裂菊属植物分布在这些县的石灰岩石山中
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上部的灌丛或者向阳处，种群个体数量在 ５ ～ ２０ 株

之间。 分布区土壤为石灰岩土，偏碱，ｐＨ 值 ６．５ ～
８．０，土层在 ５ ～ １５ ｃｍ，保水能力差，土壤含水量低。
分布区光照强，昼夜温差大，夏季温度可达 ４０ ℃
以上。 植被主要以灌木为主，包括有檵木（ Ｌｏｒｏｐｅ⁃
ｔａｌｕｍ ｃｈｉｎｅｎｓｅ）、朴树（Ｃｅｌｔｉｓ ｓｉｎｅｎｓｉｓ）、黄连木（Ｐｉｓ⁃
ｔａｃｉａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ）、化香树（Ｐｌａｔｙｃａｒｙａ ｓｔｒｏｂｉｌａｃｅａ）、园
叶乌桕 （ Ｓａｐｔｕｍ ｒｏｔｕｎｄｉｆｏｌｉｕｍ）、石班木 （ Ｐｈｏｔｉｎｉａ
ｃｏｎｓｉｍｉｌｉｓ）等。
１．２ 采样方法

于 ２０１６ 年 ８ 月在广西的阳朔县（采集小花异

裂菊 ＸＨ、绢叶异裂菊 ＪＭ）、龙州县（异裂菊 ＹＬ）、
马山县（凹脉异裂菊 ＡＭ）及柳州市（柳州异裂菊

ＬＺ）进行样品采集（表 １）。 在异裂菊属植物种群

分布集中的位置均匀选取 ３ 个样点，每个样点采

用 ５ 点采样法采集。 将异裂菊属植物连根挖起

（根系尽量完整），抖落根系外围大块的土，取紧贴

在根系表面的土壤作为根际土（Ｒ）。 在植株附近

未生长植物的位置取 ０ ～ ２０ ｃｍ 的土壤样品作为非

根际土壤（Ｎ）。 装于封口袋后置于便携式冰盒中

带回实验室。 用于提取微生物 ＤＮＡ 的土壤样品

于－８０ ℃ 冰箱保存。 Ｂｉｏｌｏｇ 实验于土壤样品采回

后立即进行。
１．３ 研究方法

１．３．１ 土壤理化性质测定 　 土壤 ｐＨ、电导率采用

ｐＨ 计、电导率仪测定；土壤交换性阳离子（ ＣＥＣ）
测定采用中性乙酸铵法；交换性钾和钠的测定采

用乙酸铵交换—火焰光度法；交换性钙和镁采用

乙酸铵—原子吸收分光光度法；机械组成采用吸

管法测定；全氮采用高氯酸—硫酸消化法；速效氮

采用碱解蒸馏法；全磷、速效磷用 ０． ５ ｍｍｏｌ·Ｌ⁃１

ＮａＨＣＯ３浸提—钼锑抗比色法；全钾采用氢氟酸—
高氯酸消煮法；速效钾用 ＮＨ４ＯＡｃ 浸提—火焰光

度法；有机质采用高温外热重铬酸钾氧化—容

量法。
１．３．２ 群落结构多样性 ＤＧＧＥ 测定 　 称取约 ０．５ ｇ
冷冻土壤样品，按试剂盒 （ ＯＭＥＧＡ Ｎ． Ａ． ＴＭ Ｓｏｉｌ
ＤＮＡ Ｋｉｔ）操作说明提取土壤微生物总 ＤＮＡ。 采用

Ｎａｎｏｄｒｏｐ 和 １％ 琼脂糖凝胶电泳法检测微生物

ＤＮＡ 浓度和完整度。 保存于－２０ ℃冰箱中备用。

ＰＣＲ 扩增体系： ２×Ｔａｑ ＰＣＲ ＭａｓｔｅｒＭｉｘ ２５ μＬ，
上下游引物（１０ μｍｏｌ·Ｌ⁃１）２．５ μＬ，１ μＬ ＤＮＡ（约 ３０
ｎｇ），超纯水补至 ５０ μＬ。 ＰＣＲ 扩增引物采用细菌通

用引物，即 ３３８Ｆ（５′⁃ＧＡＣＴＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡＧ⁃３′）
和 ５１８Ｒ（ＧＴＧＣＣＡＧＣＭＧＣＣＧＣＧＧ）。

ＰＣＲ 扩增程序：９５ ℃ ５ ｍｉｎ；９５ ℃ ４０ ｓ，５５ ℃ ３５
ｓ，７２ ℃ ３ ｍｉｎ，３２ 个循环；７２ ℃ １０ ｍｉｎ；４ ℃ ３０ ｍｉｎ。

ＰＣＲ 产物经 １．５％琼脂糖凝胶电泳检测后用 ＥＢ
液（０．５ μｇ·ｍＬ⁃１）染色 ２０ ｍｉｎ，凝胶成像仪照相。

ＰＣＲ 扩增产物的变性梯度凝胶电泳所用聚丙

烯酰胺胶浓度为 ８％ （ ｗ ／ ｖ），变性梯度为 ４０％ ～
６０％。 ６０ Ｖ 电压、６０ ℃恒温条件下电泳 １４ ｈ。 电

泳结束后采用银染方法染色，用凝胶成像仪照相，
用 Ｑｕａｎｔｉｔｙ Ｏｎｅ 软件对凝胶图象进行分析。
１．３．３ 群落功能多样性测定 　 称取相当于 １０ ｇ 烘

干土样的新鲜土壤加入到装有 １００ ｍＬ 灭菌水的

２５０ ｍＬ 三角瓶中；在摇床上以 ２００ ｒ·ｍｉｎ⁃１转速震

荡 ３０ ｍｉｎ 后，取出放入超净工作台，吸取之前摇一

摇，静置大概 ４０ ｓ，待土和根等稍微下沉后，取 ３
ｍＬ 加入到提前加好 ２７ ｍＬ 水的培养皿中稀释，混
匀，再进行下一梯度稀释，重复此步骤，用八孔枪

将稀释１ ０００倍后的菌液加入 Ｂｉｏｌｏｇ 板中，每孔加

１５０ μＬ；每个样品重复 ３ 次。 将接种的微平板在

３０ ℃培养箱培养，分别于 ０、２４、４８、７２、９６、１２０、
１４４ ｈ 用酶标仪读取 ５９０ ｎｍ 下的吸光值。

ＡＷＣＤ＝ ［∑（Ｃ－Ｒ）］ ／ ｎ
式中，Ｃ 是所测的反应孔的吸光值，Ｒ 是对照

孔的吸光值，ｎ 是反应孔数，ｎ ＝ ３１。
优势度指数（Ｄ）： Ｄ＝ １－∑Ｐ ｉ

２。
Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 多 样 性 指 数 （ Ｈ ）： Ｈ ＝

－ ∑Ｐ ｉ ｌｎＰ ｉ 。 式中，Ｐ ｉ为第 ｉ 孔相对吸光值（Ｃ－Ｒ）

与整个微平板相对吸光值综合的比率。
丰富度指数（Ｓ）：代谢剖面反应孔颜色变化的

数目（ＡＷＣＤ＞０．２）。
均匀度指数 （ Ｅ）： Ｅ ＝ Ｈ ／ ｌｎＳ 。 式中，Ｈ 为

Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 多样性指数，Ｓ 为丰富度指数。
１．４ 数据处理方法

用 Ｂｉｏ⁃Ｒａｄ 公司的 Ｑｕａｎｔｉｔｙ Ｏｎｅ ４．６．５ 软件对

ＤＧＧＥ 图谱进行条带分析，用非加权成对算术平均
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表 １　 样品采集地信息
Ｔａｂｌｅ １　 Ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ ｌｏｃａｌｉｔｙ ｏｆ ｓａｍｐｌｅ

种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

地点
Ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ
ｌｏｃａｌｉｔｙ

经度
Ｌａｔｉｔｕｄｅ

纬度
Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ

海拔
Ａｌｔｉｔｕｄｅ
（ｍ）

小花异裂菊
Ｈｅｔｅｒｏｐｌｅｘ ｍｉｃｒｏｃｅｐｈａｌａ

广西阳朔县
Ｙａｎｇｓｈｕｏ Ｃｏｕｎｔｙ， Ｇｕａｎｇｘｉ

１１０°２３′５１″ Ｎ ２４°４９′０５″ Ｅ ２２６

柳州异裂菊
Ｈ． ｉｎｃａｎａ

广西柳州市
Ｌｉｕｚｈｏｕ Ｃｉｔｙ， Ｇｕａｎｇｘｉ

１０９°３０′４４″ Ｎ ２５°０１′１３″ Ｅ ４６３

绢叶异裂菊
Ｈ． ｖｅｒｎｏｎｉｏｉｄｅｓ

广西阳朔县
Ｙａｎｇｓｈｕｏ Ｃｏｕｎｔｙ， Ｇｕａｎｇｘｉ

１１０°２３′５１″ Ｎ ２４°４９′０５″ Ｅ ２２６

凹脉异裂菊
Ｈ． ｉｍｐｒｅｓｓｉｎｅｒｖｉａ

广西龙州县
Ｌｏｎｇｚｈｏｕ Ｃｏｕｎｔｙ， Ｇｕａｎｇｘｉ

１０８°１８′５２″ Ｎ ２３°３７′５２″ Ｅ ２７２

异裂菊
Ｈ． ｖｅｒｎｏｎｉｏｉｄｅｓ

广西龙州县
Ｌｏｎｇｚｈｏｕ Ｃｏｕｎｔｙ， Ｇｕａｎｇｘｉ

１０７°０４′１４″ Ｎ ２２°１４′１８″ Ｅ ３６９

法（ＵＰＧＭＡ）进行聚类分析。 用 Ｂｉｏ⁃Ｄａｐ 软件计算

Ｈ、Ｓ 和 Ｅ。 用 Ｅｘｃｅｌ ２０１０ 做柱状图和折线图。 用

ＡＤＥ⁃４ 主成分分析和作图，用 Ｃａｎｏｃｏ ｆｏｒ Ｗｉｎｄｏｗｓ
４．５ 软件对土壤理化性质和 ３１ 种碳源的平均吸光

度做冗余分析（ＲＤＡ）。

２　 结果与分析

２．１ 异裂菊属植物根际与非根际土壤理化性质

异裂菊属植物根际、非根际土壤理化性质如

表 ２ 所示。 由表 ２ 可知，异裂菊属 ５ 个种根际 ｐＨ、
碱解氮、速效磷、全磷、速效钾、交换性钾、交换性

钙、交换性镁、全氮含量都高于非根际土壤。 其余

指标无明显的规律性。
２．２ 异裂菊属植物根际与非根际微生物 ＤＧＧＥ 结

果分析

２．２．１ 异裂菊属植物根际与非根际微生物 ＤＧＧＥ
结果　 对异裂菊属 ５ 种植物根际、非根际土壤细

菌群落多样性进行了 ＤＧＧＥ 分析（图 １）。 图 １ 结

果表明，５ 个种的 ＤＧＧＥ 条带数、强度和均匀度都

存在较大差异。 ５ 个种的根际、非根际存在 ２ 个共

有的细菌类群，但其条带的亮度存在差异，说明其

在细菌物种的数量上存在差异。 ５ 个种中除小花

异裂菊（ＸＨ）的根际、非根际条带基本相同，柳州

异裂菊（ＬＺ）根际条带大于非根际，其余 ３ 个种的

根际条带小于非根际。
２．２．２ 异裂菊属植物根际与非根际土壤微生物群

落结构多样性 　 根据异裂菊属 ５ 种植物根际、非
根际土壤细菌群落 ＤＧＧＥ 条带计算其多样性指数

（表 ３）。 表 ３ 结果表明，除绢叶异裂菊的根际细菌

多样性低于非根际外，其余 ４ 个种的根际细菌群

落丰富度指数都高于非根际。 ５ 个种根际、非根际

细菌群落的均匀度指数基本相同。 ５ 个种中除小

花异裂菊的根际、非根际细菌群落丰富度指数基

本相同，柳州异裂菊根际丰富度指数大于非根际，
其余 ３ 个种的根际丰富度指数小于非根际。
２．２．３ 异裂菊属植物根际与非根际土壤微生物

ＤＧＧＥ 聚类分析 　 采用 Ｑｕａｎｔｉｔｙ Ｏｎｅ 软件计算出

不同物种根际、非根际微生物的遗传距离，然后进

行了聚类分析（ＵＰＧＭＡ）。 图 ２ 结果表明，与其他

种的根际、非根际微生物群落相比，每个种的根

际、非根际微生物群落较为相似，较易聚在一起。
小花异裂菊与其他 ４ 个种的关系最远；异裂菊和

其他 ３ 个种的关系相对较远；绢叶异裂菊和其他

两个种关系相对较近；柳州异裂菊和凹脉异裂菊

的关系最近。
２．３ Ｂｉｏｌｏｇ 微平板结果分析

２．３．１ 异裂菊属植物根际与非根际微生物群落

ＡＷＣＤ 变化规律 　 对异裂菊属 ５ 个物种的根际、
非根际土壤微生物进行了 Ｂｉｏｌｏｇ 平板分析（图 ３）。

４ 广　 西　 植　 物 ３８ 卷



表 ２　 异裂菊属植物根际与非根际土壤理化性质
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｂａｓｉｃ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｎｄ ｎｏｎ⁃ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｈｅｔｅｒｏｐｌｅｘ

编号
Ｃｏｄｅ

指标 Ｉｎｄｉｃａｔｏｒ

ＸＨ
（Ｒ）

ＸＨ
（Ｎ）

ＪＭ
（Ｒ）

ＪＭ
（Ｎ）

ＬＺ
（Ｒ）

ＬＺ
（Ｎ）

ＡＭ
（Ｒ）

ＡＭ
（Ｎ）

ＹＬ
（Ｒ）

ＹＬ
（Ｎ）

砂粒百分率
Ｇｒａｖｅｌ ｐｅｃｅｎｔａｇｅ （％）

０．１９ ０．２６ ０．４１ ０．５１ ０．４３ ０．３６ ０．４２ ０．２６ ０．６ ０．４９

粉粒百分率
Ｓｉｌｔ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ （％）

０．３９ ０．３２ ０．２４ ０．１７ ０．２３ ０．２２ ０．２１ ０．３２ ０．１８ ０．１７

粘粒百分率
Ｃｏｓｍｉｄ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ （％）

０．４２ ０．４２ ０．３５ ０．３２ ０．３４ ０．４３ ０．３６ ０．４２ ０．２２ ０．３４

ｐＨ ７．９９ ７．７８ ７．５８ ７．３４ ７．８５ ７．３６ ７．５ ７．４ ７．３７ ７．５９

电导率
Ｃｏｎｄｕｃｔｉｖｉｔｙ （ｍｓ·ｃｍ⁃１）

０．２２ ０．２３ ０．３３ ０．２４ ０．３３ １．２２ ０．１９ １．１６ １．７ ０．４８

ＣＥＣ
Ｃａｔｉｏｎ ｅｘｃｈａｎｇｅ ｃａｐａｃｉｔｙ ［ ｃｍｏｌ（ ＋）·ｋｇ ⁃１］

２０．２５ ２９．５ ７０ ４３．２５ ４７．７５ ２８．２５ ５０．７５ ３９．５ ７６．２５ ４２．７５

有机质
Ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ （ ｇ·ｋｇ ⁃１）

１５０．９４ １０９．１４ ２３２．２１ １１３．７８ １９．５ ２５．７４ ８３．６ １６０．２３ ６９．６６ １３０．０４

碱解氮
Ａｌｋａｌｉｎｅ ｈｙｄｒｏｌｙｓｉｓ ｎｉｔｒｏｇｅｎ （ｍｇ·ｋｇ ⁃１）

１７３．０８ ５０．５８ ２０９．８３ １０１．３３ １５７．３３ ６９．８３ １１５．３３ ６９．８３ ２０８．０８ ９４．３３

速效磷
Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ （ｍｇ·ｋｇ ⁃１）

１９．２４ ３．３２ ４７．７７ ３５．８３ ２３．８９ ２１．２３ １４．６ ３８．４８ ３９．８１ １５．９２

全磷
Ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ （ ｇ·ｋｇ ⁃１）

０．９７ ０．１７ １．１５ ０．８９ １．９８ ０．３２ ０．７９ ０．９３ １．８５ １．３５

速效钾
Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ （ｍｇ·ｋｇ ⁃１）

１６２．３４ ７２．５４ １６２．１４ ８５．５５ １３１．７３ ８０．５７ ８０．７２ １２０．６ ２２４．８ ８６．３８

全钾
Ｔｏｔａｌ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ （ｇ·ｋｇ ⁃１）

４．９８ ０．３８ ０．８４ １．７３ １．１３ ０．２８ １．２７ １．５ ０．９４ ０．５

交换性钠
Ｅｘｃｈａｎｇｅ ｓｏｄｉｕｍ （ｃｍｏｌ·ｋｇ ⁃１）

０．５９ ０．５８ ０．６６ ０．６６ ０．７２ ０．５３ ０．５６ ０．８７ １．２５ ２．５６

交换性钾
Ｅｘｃｈａｎｇｅａｂｌｅ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ （ｃｍｏｌ·ｋｇ ⁃１）

０．６１ ０．２９ ０．６４ ０．３７ ０．５７ ０．３６ １．１６ ０．５４ ０．８ ０．４５

交换性镁
Ｅｘｃｈａｎｇｅ ｍａｇｎｅｓｉｕｍ （ｃｍｏｌ·ｋｇ ⁃１）

３．０７ ２．３６ ５．８１ ２．６２ ７．４９ ５．７６ ２．６３ １．６９ １４．３９ ７．４２

交换性钙
Ｅｘｃｈａｎｇｅ ｃａｌｃｉｕｍ （ｃｍｏｌ·ｋｇ ⁃１）

７２．０９ ４８．５７ ６１．０６ ５８．６３ ５２．４９ ５５．６６ ４５．１７ ６１．３９ ５６．２２ ３６．３４

全氮
Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ （ｇ·ｋｇ ⁃１）

５．２９ ３．２５ １４．２８ ０．６６ ８．８９ ５．５６ ６．７９ ４．７ １５．５１ ０．７４

ＡＷＣＤ 可反映出细菌在 Ｂｉｏｌｏｇ 平板上的生长情

况，曲线变化大的样品其细菌碳源利用能力越强，
其丰富度也越高。 结果表明，随着培养时间延长，
微生物活性逐渐升高，从 ２４ ｈ 起 ＡＷＣＤ 值迅速升

高，１４４ ｈ 后趋于稳定。 绢叶异裂菊根际微生物对

碳源利用能力最强，凹脉异裂菊非根际微生物对

碳源的利用能力最弱，其他对碳源的利用能力比

较接近。 ５ 个物种根际微生物利用碳源的能力都

高于非根际。
２．３．２ 异裂菊属植物根际与非根际微生物群落代

谢多样性分析 　 对异裂菊属 ５ 个种根际、非根际

微生物培养 ７２ ｈ 的多样性指数进行了分析（表

４）。 由表 ４ 可知，５ 个种的根际微生物多样性性指

数均高于非根际，根际微生物的优势度与非根际

基本相同或略高于非根际，丰富度指数和均匀度

指数表现与优势度指数相似的规律。
２．３．３ 异裂菊属植物根际与非根际微生物利用碳

源的类型 　 Ｂｉｏｌｏｇ 板上的 ３１ 种碳源可分为糖类、
氨基酸类、 羧酸类、 聚合物类、胺类和其他类六

大类。由图４可知，异裂菊属植物对各类碳源的利
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图 １　 异裂菊属植物根际与非根际
微生物 ＤＧＧＥ 电泳条带

Ｆｉｇ． １　 ＤＧＧＥ ｐｒｏｆｉｌｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ＰＣＲ ｐｒｏｄｕｃｔｓ ｆｒｏｍ
ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｎｄ ｎｏｎ⁃ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｏｆ Ｈｅｔｅｒｏｐｌｅｘ

表 ３　 异裂菊属植物根际与非根际

土壤微生物群落结构多样性
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｂａｃｔｅｒｉａ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｎｄ ｎｏｎ⁃ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ
ｏｆ Ｈｅｔｅｒｏｐｌｅｘ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＤＧＧＥ

编号
Ｃｏｄｅ

多样性指数
Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ

均匀度指数
Ｅｖｅｎｎｅｓｓ ｉｎｄｅｘ

丰富度指数
Ｒｉｃｈｎｅｓｓ ｉｎｄｅｘ

ＸＨ（Ｒ） ２．１９ ０．９９８ １２

ＸＨ（Ｎ） １．９４ ０．９９７ １１

ＪＭ（Ｒ） ２．３９ ０．９９７ １１

ＪＭ（Ｎ） ２．４８ ０．９９７ １４

ＬＺ（Ｒ） ２．６２ ０．９９５ １２

ＬＺ（Ｎ） ２．４６ ０．９９３ ８

ＡＭ（Ｒ） ２．６３ ０．９９６ ９

ＡＭ（Ｎ） ２．５６ ０．９９８ １３

ＹＬ（Ｒ） ２．４８ ０．９９８ １２

ＹＬ（Ｎ） ２．３９ ０．９９９ １４

用能力存在明显的差异。 异裂菊属植物根际、非
根际微生物利用的碳源主要是糖类和羧酸类，对
胺类和其他类碳源的利用能力相对较低。 除异裂

菊根际微生物利用糖类的能力低于非根际外，其

图 ２　 异裂菊属植物根际与非根际土壤
微生物 ＤＧＧＥ 聚类结果

Ｆｉｇ． ２　 Ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ＤＧＧＥ ｂａｎｄｉｎｇ ｐａｔｔｅｒｓ ｏｆ
ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｎｄ ｎｏｎ⁃ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｏｆ Ｈｅｔｅｒｏｐｌｅｘ

他 ４ 个种的根际微生物利用碳源的能力均高于非

根际。 异裂菊属 ５ 个种根际微生物利用羧酸类碳

源的能力均高于非根际。 此外，异裂菊属 ５ 个种

根际微生物利用氨基酸类碳源、其他类碳源的能

力也高于非根际。 绢叶异裂菊（ＪＭ）根际微生物利

用碳源的能力相对高于其余 ４ 个种。
２．４ 异裂菊属植物根际与非根际微生物碳源利用

多样性的主成分分析

对 ７２ ｈ 时各碳源的 ＡＷＣＤ 值进行主成分分析

（图 ５），在 ３１ 种碳源因子中提取前 ５ 个因子的贡献

率可达 ８６．４０％，第 １、２ 主成分得分贡献率分别为

３６．８８％、２４．６３％，两者累积贡献率达６１．５１％，因此将

前两个主成分得分作图来表征微生物群落碳源代

谢特征。 主成分分析图中样品间距离越近表示其

碳源利用能力相似度越高。 由图 ５ 可知，在第一主

成分上可将 ５ 个种的根际、非根际利用碳源的能力

分开，其根际利用碳源的能力强于非根际。 在第二

主成分上 ５ 个种根际、非根际微生物利用碳源的能

力区别也较为明显，其根际强于非根际。
２．５ 异裂菊属植物根际与非根际微生物碳源与土

壤因子的冗余分析

冗余分析可确定土壤理化性质对土壤微生

物碳源利用模式的影响。土壤理化性质与碳源之间
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图 ３　 异裂菊属植物根际与非根际土壤
微生物群落 ＡＷＣＤ 变化规律

Ｆｉｇ． ３　 ＡＷＣＤ ｃｈａｎｇｅｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｉｎｃｕｂａｔｉｏｎ ｔｉｍｅ ｏｆ
ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｎｄ ｎｏｎ⁃ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｏｆ Ｈｅｔｅｒｏｐｌｅｘ

关系二维排序图如图 ６ 所示。 由图 ６ 可知，阳离子

交换量、黏粒含量百分率和碱解氮的箭头连线最

长，这 ３ 个指标对微生物碳源利用模式起到很好

的解释，是影响碳源利用模式的最重要因子。 影

响异裂菊属 ５ 个物种根际、非根际微生物碳源利

用模式的土壤因素不同。

３　 讨论与结论

根际和土壤微生物可影响土壤中物质转化、
能量流动反应的生态过程，如有机化合物、高等植

物和微生物残体的水解、生物固氮、磷、硫、铁及其

他元素转化等（王茹华等，２００７）。 异裂菊属植物

在石山上的分布区域未受人为干扰，采集的植物

根际土壤和非根际土壤位于同一区域，根际土壤

肥力及其影响因子与非根际相同，但增加了植株

的影响。 本研究发现异裂菊属 ５ 个物种根际土壤

ｐＨ、碱解氮、速效磷、全磷、速效钾、交换性钾、交换

性钙、交换性镁、全氮含量都高于非根际土壤，说
明异裂菊属植物根际肥力均有不同程度提高，该
区域土壤的保肥和补给能力增强，有利于植物生

长。 这与何滕兵等（２０００）研究结果一致。
植物根际环境非常利于微生物生存，很多植

物物种的根系对土壤微生物群落有显著的影响，
可使其群落结构发生较大改变。 本研究中，异裂

菊属根际微生物群落利用碳源的能力高于非根际

也证明了这一点。 与此同时，本研究结果表明同

一属的植物根际微生物群落对碳源的代谢特征较

相似，但不同物种的代谢强度存在差异，绢叶异裂

菊根际微生物对碳源利用能力最强，凹脉异裂菊

非根际微生物对碳源的利用能力最弱，其他队碳

源的利用能力比较接近。
在六类碳源中，糖类、羧酸类和氨基酸类化合

物是异裂菊属 ５ 个种土壤微生物的主要碳源，其
次是聚合物类、胺类和其他类型的碳源化合物。
主成分分析表明，对 ＰＣ１ 和 ＰＣ２ 起分异作用的主

要碳源分别为羧酸类化合物类和糖类化合物。 说

明羧酸类化合物类和糖酸类是 ５ 种植物群落的微

生物群落变化的敏感碳源。 本研究结果表明不同

植物根际微生物对各碳源具有不同的利用能力，
因为这些植物可通过分泌不同的分泌物来影响

微生物群落中利用此类碳源微生物的生长。羧酸类

７１ 期 史艳财等： 异裂菊属根际微生物群落结构及功能多样性



表 ４　 异裂菊属植物根际与非根际土壤微生物群落功能多样性
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｉｃｅｓ ａｂｏｕｔ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｎｄ ｎｏｎ⁃ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｏｆ Ｈｅｔｅｒｏｐｌｅｘ ｂａｓｅｄ ｏｎ Ｂｉｏｌｏｇ

编号
Ｃｏｄｅ

多样性指数
Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ

优势度指数
Ｄｏｍｉｎａｎｃｅ ｉｎｄｅｘ

丰富度指数
Ｒｉｃｈｎｅｓｓ ｉｎｄｅｘ

均匀度指数
Ｅｖｅｎｎｅｓｓ ｉｎｄｅｘ

ＸＨ（Ｒ） １．４０ ０．９５ ２８ ０．９７

ＸＨ（Ｎ） １．３１ ０．９４ ２２ ０．９８

ＪＭ（Ｒ） １．４８ ０．９６ ３１ ０．９９

ＪＭ（Ｎ） １．４４ ０．９６ ３０ ０．９７

ＬＺ（Ｒ） １．３９ ０．９５ ２５ ０．９９

ＬＺ（Ｎ） １．４０ ０．９５ ２７ ０．９８

ＡＭ（Ｒ） １．４３ ０．９６ ２９ ０．９７

ＡＭ（Ｎ） １．３２ ０．９４ ２３ ０．９７

ＹＬ（Ｒ） １．４５ ０．９６ ３０ ０．９８

ＹＬ（Ｎ） １．４３ ０．９６ ２９ ０．９７

图 ４　 异裂菊属植物根际与非根际土壤微生物 ６ 类碳源代谢分析
Ｆｉｇ． ４　 Ｓｉｘ ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅ ｔｙｐｅｓ ｕｔｉｌｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｎｄ ｎｏｎ⁃ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｏｆ Ｈｅｔｅｒｏｐｌｅｘ

化合物类和糖类化合物是 ５ 种植物根际微生物的

主要碳源，说明这两种化合物是土壤中广泛存在

且能被各种微生物很好利用的碳源种类。
据报道，根系分泌物中糖类化合物占可溶性

组分的 ６５％，有机酸占 ３３％，其他 ２％为氨基酸、脂
肪酸等。 可溶性糖、氨基酸、有机酸等小分子可溶

有机物具有络合、螯合能力，可为根际微生物提供

有效的碳源和氮源，影响土壤微生物种群的分布。
目前这方面的研究已较为全面。 异裂菊属根际微

生物利用羧酸类化合物碳源的能力最强，说明该

类化合物在根际土壤中含量较高或较为普遍。 这

可能是由于异裂菊属植物分布地土壤呈碱性，盐
基离子含量高。 异裂菊属分泌的 α⁃酮丁酸等羧酸

类化合物不但可以为金属离子提供配位体，影响

其生物有效性，还可以酸化土壤微环境。
Ｋａｕｆｍａｎｎ ｅｔ ａｌ（２００４）认为，在营养贫瘠的土

壤中，微生物群落功能多样性主要受自然条件、土
壤理化性质的影响。 本研究中，阳离子交换量、黏
粒含量百分率和碱解氮是影响碳源利用模式的最

重要因子。 这是由于土壤阳离子交换量是反映土

８ 广　 西　 植　 物 ３８ 卷
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图 ５　 异裂菊属植物根际与非根际土壤微生物群落碳源利用主成分分析
Ｆｉｇ． ５　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｃａｒｂｏｎ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｆｏｒ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｎｄ ｎｏｎ⁃ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｏｆ Ｈｅｔｅｒｏｐｌｅｘ

壤保肥、供肥和缓冲能力的重要指标（刘世全等，
２００４），代表土壤肥力水平，肥力高的土壤可提供

的生物有效碳源多，能维持较高的微生物活性并

激发微生物生长发育（Ｍａｃｃｉ ｅｔ ａｌ， ２０１６）。 土壤团

聚体是构成土壤的结构单元，对土壤结构和土壤

肥力的形成具有重要作用（文倩等，２０１４）。 森林

土壤中碳含量远高于氮，碱解氮含量较低，碱解氮

成为土壤中微生物生长繁殖的限制因素。
ＤＧＧＥ 技术对微生物群落中数量小于 １％的种

群检测敏感度较低。 两种微生物 １６Ｓ ｒＲＮＡ 的 ＧＣ
含量相同，但序列组成却不同，如从 ＤＧＧＥ 图谱上

看它们是同一个条带，这就导致不能准确的判定

微生物群落的多样性，分析结果会产生一定的误

差。 Ｂｉｏｌｏｇ 实验得到的数据量很大，但从微生物代

谢功能信息中得到的群落结构的详细信息还很有

限，必须结合其他方法深入研究微生物群落结构

与功能及其相互关系。
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