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　 　 摘要:　 为探究不同种植模式下凤丹根际微生物群落结构和多样性ꎬ采用高通量测序技术对采自榉树(Ｚｅｌｋｏｖａ
ｓｅｒｒａｔａ)下种植(ＺＳ)、娜塔栎(Ｑｕｅｒｃｕｓ ｎａｔｔａｌｌｉｉ)下种植(ＱＳ)、露天种植(ＯＳ)的凤丹根际以及空白土壤(ＣＫ)样品土

壤细菌和真菌进行测序ꎮ 结果显示ꎬ与空白土壤相比ꎬ种植凤丹提高了根际微生物群落的丰富度和多样性ꎬ不同种

植模式下凤丹根际微生物群落结构有所差异ꎮ ３ 种种植模式下细菌的优势菌门均为变形菌门(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)、酸
杆菌门(Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ)、放线菌门(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)以及疣微菌门(Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ)ꎬ但不同种植模式下每个门的相

对丰度有所差异ꎮ 所有样品中总共检测出 １２ 个真菌门ꎬ３ 种种植模式下真菌的优势菌门均为子囊菌门(Ａｓｃｏｍｙｃｏ￣
ｔａ)和担子菌门(Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ)ꎬ不同种植模式下各真菌门的相对丰度存在差异ꎻ属水平上真菌群落结构差异较大ꎬ
ＺＳ 组、ＱＳ 组和 ＯＳ 组的优势菌属分别为 Ｅｘｏｐｈｉａｌａ、Ｔｈｅｌｅｐｈｏｒａｃｅａｅ＿ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ、Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ＿ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄꎮ 测定 ３ 种种

植模式下凤丹的生长指标ꎬ发现林下种植的凤丹株高、叶长、叶宽均高于露天种植ꎮ 林下种植模式的细菌需氧表

型、革兰氏阴性表型、生物膜形成表型以及致病潜力表型高于单一种植模式ꎮ 本研究从根际微生物角度分析了不

同种植模式对凤丹的影响ꎬ为凤丹林下种植提供参考ꎬ为后续促生菌筛选、菌肥研制提供理论支撑ꎮ
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　 　 凤丹(Ｐａｅｏｎｉａ ｏｓｔｉｉ)属芍药科芍药属植物ꎬ结实

能力强ꎬ凤丹籽产量和出油率高ꎮ 凤丹籽油富含多

种不饱和脂肪酸ꎬ其干燥根皮被称为丹皮ꎬ可入药ꎬ
花兼具观赏、食用和药用价值ꎬ在全国范围内得到了

广泛的种植[１￣４]ꎮ 国家发展和改革委员会等部门于

２０２０ 年印发的«关于科学利用林地资源促进木本粮

油和林下经济高质量发展的意见»指出ꎬ到 ２０２５ 年ꎬ
要新增或改造木本粮油经济林３.３３×１０６ ｈｍ２ꎬ木本

食用油年产量达２.５× １０６ ｔꎬ林下经济年产值达１×
１０１２元ꎮ 作为多年生灌木ꎬ凤丹抗逆性强、适应性

好ꎬ可林下种植ꎬ与核桃、香椿、油茶等作物已经形成

了较为成熟的套种模式ꎮ 林下种植充分利用了土地

资源ꎬ同时发挥了林地的林荫优势ꎬ改善了凤丹的生

长环境ꎬ对提高产量、促进增收有着积极意义[５]ꎮ
根际是植物根系与土壤微生物相互作用的场

所ꎬ具体指植物的根表及受根系直接影响的土壤区

域ꎬ是地球上最复杂的生态系统之一[６￣７]ꎮ 植物的根

系分泌物为根际微生物的生长提供营养物质ꎬ大约

有 １０％的净光合固定碳通过分泌物的形式释放到

根际ꎬ从而形成不同的根际微生物群落[８]ꎮ 不同的

根际微生物可以通过不同的方式ꎬ比如调控植物激

素水平、影响植物信号的产生与传导、改善营养获取

方式以及提高植物抗逆性等来影响植物的生长发

育[９￣１１]ꎮ 一些根际微生物可以通过形成生物膜来帮

助植物抵抗高温和高盐胁迫[１２]ꎬ枯草芽孢杆菌(Ｂａ￣
ｃｉｌｌｕｓ ｓｕｂｔｉｌｉｓ)可以分泌激素类和抗菌素类物质来抵

抗病原菌[１３]ꎮ 根际微生物群落结构受到植物类型

的影响ꎬ杨潇湘等[１４]比较油菜和大豆根际土壤微生

物群落结构发现ꎬ两者在门水平上的优势菌群相同ꎬ
但是后者富含具有生防作用的微生物ꎬ比如黄杆菌

属(Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ)、鞘脂单胞菌属(Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ)、
芽孢杆菌属(Ｂａｃｉｌｌｕｓ)等ꎻ大豆根际具有更多的病原

细菌和真菌ꎬ比如肠杆菌 (Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒ) 和炭疽菌

(Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ ｓｐｐ.)等ꎮ 除此之外ꎬ土壤环境、栽培

模式、水肥条件、田间管理模式等也会影响植物根际

微生物结构ꎮ 例如刘振香等[１５] 研究发现ꎬ夏玉米田

中施用有机肥可以提高土壤微生物多样性和丰富

度ꎻ姜莉莉等[１６] 研究发现ꎬ苹果园内种植黑麦草可

提高土壤中链格孢菌(Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ)和曲霉菌(Ａｓｐｅｒ￣
ｇｉｌｌｕｓ)的相对丰度ꎬ种植白三叶可提高土壤赤霉菌

(Ｇｉｂｂｅｒｅｌｌａ)的相对丰度ꎬ而自然生草则会提高青枯

菌(Ｒａｌｓｔｏｎｉａ)等致病菌的相对丰度ꎮ
相比于传统土壤微生物研究方法ꎬ高通量测序

技术所需样本量少、能用环境样本中直接获取的总

ＤＮＡ 进行文库的构建ꎬ操作简单、准确度高ꎬ成为研

究土壤微生物的热门手段[１７￣１９]ꎮ 前人已经研究了

不同地区[２０]、不同种植年限[２１￣２２]凤丹根际微生物多

样性ꎬ但对于不同种植模式下凤丹根际微生物多样

性的研究还未见报道ꎮ 本研究基于高通量测序技

术ꎬ研究不同种植模式下凤丹根际微生物群落结构

和多样性ꎬ以期为凤丹根际微生态环境研究提供理

论基础ꎬ为优化油用牡丹栽培技术提供思路ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验材料

试验地位于江苏省中国科学院植物研究所试验

田(南京市六合区竹镇镇ꎬ３２°３３′４６″Ｎꎬ１１８°３９′２８″
Ｅ)ꎬ土壤类型均为黄棕壤ꎬ属亚热带季风气候ꎮ 试

验田内设有榉树下种植(ＺＳ)、娜塔栎下种植(ＱＳ)
以及露天种植(ＯＳ) ３ 种模式ꎬ榉树和娜塔栎的株

距×行距为４ ｍ×６ ｍꎮ ３ 种模式下种植的凤丹均为 ３
年生苗ꎬ株距×行距为４０ ｃｍ×６０ ｃｍꎬ种植密度约为 １
ｈｍ２４２ ０００株ꎬ水肥管理均参照国家林业局«油用牡

丹栽培技术规程» [２３]进行ꎮ 于 ２０２１ 年 ８ 月采样ꎬ每
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个试验区均采用五点采样法ꎬ挖出整株凤丹植株ꎬ采
用抖根法采集根际ꎮ 按照相同方法ꎬ在空地上采集

地表１０~ １５ ｃｍ 深度的土壤作为对照组(ＣＫ)ꎬ每组

样品均设 ６ 个生物学重复ꎮ 收集的样品装入无菌自

封袋ꎬ冰盒保存ꎬ带回实验室备用ꎮ 土壤理化性质见

表 １ꎮ

表 １　 土壤理化性质

Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ

种植模式 ｐＨ 全氮
(％)

全磷
(ｇ / ｋｇ)

全钾
(ｇ / ｋｇ)

有机质
(ｇ / ｋｇ)

电导率
(μＳ / ｃｍ)

ＺＳ ３.６５±０.０９ ０.０９±０ ０.２７±０.０１ １２.７６±０.５３ １１.０３±０.５２ ９０.１０±１.２８

ＱＳ ４.３９±０.０６ ０.０９±０ ０.３８±０ １４.２３±０.６７ １１.２１±０.５８ ９９.９７±３.６０

ＯＳ ５.００±０.０９ ０.０８±０ ０.２９±０ １２.９２±０.２６ １０.２２±０.６０ ５５.９３±１.０４

ＣＫ ４.４３±０.０７ ０.０６±０ ０.３０±０.０１ １４.１４±０.８３ ８.６１±０.３９ ２８.７７±１.１５
ＺＳ 表示榉树下种植ꎬＱＳ 表示娜塔栎下种植ꎬＯＳ 表示露天种植ꎬＣＫ 为空白对照ꎮ

１.２　 凤丹生长指标测定

生长指标于 ２０２１ 年 ６ 月底测定ꎬ每个小区随机

选取 １０ 株凤丹植株ꎬ使用卷尺(精度 ０􀆰 １ ｃｍ)测量

株高ꎬ每 １ 株上选取 ３ 片健康成熟顶生小叶ꎬ使用直

尺(精度 ０􀆰 １ ｃｍ)测量叶长(叶片基部至顶端长度)
和叶宽(叶片最宽处宽度)ꎬ重复 ３ 次ꎬ求平均值ꎮ
１.３　 根际微生物基因组 ＤＮＡ 的提取、扩增以及高

通量测序

　 　 使用天根 ＤＰ７１２ 试剂盒(天根生化科技有限公

司产品)提取根际微生物基因组 ＤＮＡꎬ采用 １％琼脂

糖凝胶电泳检测其完整性ꎬ采用分光光度计检测其

浓度和纯度ꎮ 使用引物 Ｆ:５′￣ＣＣＴＡＣＧＧＧＮＧＧＣＷＧ￣
ＣＡＧ￣３′ꎬＲ:５′￣ＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＡＴＣＴＡＡＴＣＣ￣３′扩增

细菌的 １６ Ｓ ｒＤＮＡ 的 Ｖ３＋Ｖ４ 区ꎻ使用引物 Ｆ:５′￣ＧＴ￣
ＧＡＲＴＣＡＴＣＧＡＡＴＣＴＴＴＧ￣３′ꎬ Ｒ: ５′￣ＴＣＣＴＣＣＧＣＴＴＡＴ￣
ＴＧＡＴＡＴＧＣ￣３′扩增真菌的 ＩＴＳ２ 区域ꎮ ＰＣＲ 反应体

系为:Ｐｈｕｓｉｏｎ􀅸 Ｈｏｔ Ｓｔａｒｔ Ｆｌｅｘ ２×Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ １２􀆰 ５
μｌꎬ１ μｍｏｌ / Ｌ的正反向引物各 ２􀆰 ５ μｌꎬＤＮＡ 模板 ５０
ｎｇꎬ加 ｄｄＨ２Ｏ 至 ２５􀆰 ０ μｌꎮ ＰＣＲ 反应条件为:９８ ℃
３０ ｓꎻ９８ ℃ １０ ｓꎬ５４ ℃ ３０ ｓꎬ７２ ℃ ４５ ｓꎬ３５ 个循环ꎻ７２
℃ １０ ｍｉｎꎮ

ＰＣＲ 产物经纯化和定量之后构建 ＤＮＡ 文库ꎬ
评估合格的测序文库(由联川生物科技有限公司提

供)在 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＮｏｖａＳｅｑ 平台上进行测序ꎮ
１.４　 数据处理

使用软件 Ｃｕｔａｄａｐｔ( ｖ１.９)去除 ｂａｒｃｏｄｅ 标签和

引物序列ꎬ使用 Ｆｑｔｒｉｍ(ｖ０.９４)和 Ｖｓｅａｒｃｈ(ｖ２.３.４)分
别过滤低质量序列和嵌合体ꎬ利用 ＤＡＤＡ２ 进行解

调ꎬ得到特征(ｆｅａｔｕｒｅ)序列和特征丰度表格ꎮ
对特征丰度进行归一化后ꎬ使用 ＱＩＩＭＥ２ 计算

样品的 α 多样性指数(Ｃｈａｏ１ 指数、Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ
指数、Ｇｏｏｄｓ ｃｏｖｅｒａｇｅ 指数、Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指

数)和 β 多样性指数ꎮ 使用 ＳＩＬＶＡ 数据库(ｈｔｔｐｓ: / /
ｗｗｗ.ａｒｂ￣ｓｉｌｖａ.ｄｅ / ｄｏｃｕｍｅｎｔａｔｉｏｎ / ｒｅｌｅａｓｅ１３８ / )注释特

征序列ꎬ获取分类学信息ꎬ使用 Ｅｘｃｅｌ ２０１６ 和 ＳＰＳＳ
２６ 处理数据ꎮ 将样本信息上传至 ＢｕｇＢａｓｅ(ｈｔｔｐｓ: / /
ｂｕｇｂａｓｅ. ｃｓ. ｕｍｎ. ｅｄｕ / )ꎬ 预测细菌表型ꎮ 使用 Ｒ
(ＶｅｎｎＤｉａｇｒａｍ)绘制特征分布 Ｖｅｎｎ 图ꎬ使用 Ｒ(ｖｅｇ￣
ｅｎ ２.５.４)绘制 ＰＣＡ 图ꎬ使用 Ｏｒｉｇｉｎ Ｐｒｏ ２０２１ 绘制箱

线图和群落结构图ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 测序结果质量评估

原始数据处理后ꎬ统计高质量数据ꎮ １６ Ｓ ｒＤＮＡ
测序序列个数为１ ７１７ ７５４ꎬ有 ９９􀆰 ８８％的序列长度

在４００~５００ ｂｐꎬ有效数据与原始数据之比(Ｖａｌｉｄ)均
值为 ８５􀆰 ３１％ꎬ其中最大值为 ９４􀆰 ０１％ꎬ最小值为

７３􀆰 ８７％ꎻ所有样本的 Ｑ３０均在 ８０􀆰 ００％以上ꎬ平均值

为 ９１􀆰 ７６％ꎮ
ＩＴＳ２ 测序序列个数为１ ９６９ ４１８ꎬ有 ７０􀆰 １０％的

序列长度在 ２００~ ３００ ｂｐꎬ ２９􀆰 １８％ 的序列长度在

３００~４００ ｂｐꎬＶａｉｌｄ 最小值为 ９４􀆰 ２６％ꎬＱ３０均在 ９５％
以上ꎮ 说明ꎬ此次测序质量良好ꎮ
２.２　 不同种植模式下凤丹根际微生物丰富度和多

样性

　 　 与传统操作分类单元(ＯＴＵ)相比ꎬＤＡＤＡ２ 算法

可以对扩增子数据进行去噪、修正、去冗余ꎬ得到特

征数据ꎬ数据精确度和物种分辨率大大提升ꎮ 由表

２ 可见ꎬ在 １６ Ｓ ｒＤＮＡ 和 ＩＴＳ２ 测序中ꎬＺＳ 组的特征

数最多ꎬＱＳ 组和 ＯＳ 组次之ꎬＣＫ 的特征数最少ꎮ
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α 多样性指数可以用来反映样本的物种丰富度

和多样性ꎮ 在 １６ Ｓ ｒＤＮＡ 测序中ꎬ４ 组的 Ｏｂｓｅｒｖｅｄ
ｓｐｅｃｉｅｓ 指数之间无显著差异ꎻ４ 组的 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数

均为 １􀆰 ００ꎮ 在 ＩＴＳ２ 测序中ꎬ ＺＳ、ＱＳ、ＯＳ 组的 Ｏｂ￣
ｓｅｒｖｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ 指数均高于 ＣＫꎻ 各组间 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数

和 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数差异不显著ꎮ

表 ２　 不同种植模式下根际微生物丰富度和多样性

Ｔａｂｌｅ ２　 Ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｌａｎｔｉｎｇ ｐａｔｔｅｒｎｓ

种植模式

１６ Ｓ ｒＤＮＡ 测序

特征数
Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ

指数
Ｓｈａｎｎｏｎ
指数

Ｓｉｍｐｓｏｎ
指数

ＩＴＳ２ 测序

特征数
Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ

指数
Ｓｈａｎｎｏｎ
指数

Ｓｉｍｐｓｏｎ
指数

ＺＳ １６ ０９９ ２ ５６６.７±４５３.１ａ １０.３０±０.４０ａ １.００±０.００ａ ２ ０７６ ３３４.７±５３.５ａ ５.０８±０.５２ａ ０.９０±０.０６ａ

ＱＳ １３ ９６９ ２ ２１６.２±８６６.４ａ ９.９５±０.８０ａ １.００±０.００ａ １ ９８３ ３１４.５±６９.９ａ ４.４７±０.５７ａ ０.８５±０.０９ａ

ＯＳ １４ ２８７ ２ ２７６.０±８８１.９ａ ９.９７±０.７７ａ １.００±０.００ａ １ ９８２ ３２４.７±９１.０ａ ５.１８±１.９２ａ ０.８４±０.２８ａ

ＣＫ １３ ４８４ ２ １５４.７±６０８.８ａ ９.９６±０.３９ａ １.００±０.００ａ １ １８９ １９５.０±４４.６ｂ ４.６８±１.００ａ ０.８８±０.０９ａ
ＺＳ、ＱＳ、ＯＳ、ＣＫ 见表 １ 注ꎮ 同一列数据后不同字母表示差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ

　 　 从图 １ 可以直观地看出ꎬ每组样品共有和特有

的特征数目ꎮ 在 １６ Ｓ ｒＤＮＡ 测序中ꎬ４ 组样品共有

的特征数为 ８３９ꎬＺＳ 组、ＱＳ 组、ＯＳ 组、ＣＫ 特有的特

征数分别为:４ ６３１、４ ６３５、５ ３１６和５ ２３９ꎻＩＴＳ２ 测序

中ꎬ４ 组样品共有的特征数为 １２４ꎬＺＳ 组、ＱＳ 组、ＯＳ

组、ＣＫ 特有的特征数分别为 ６７０、５６２、５８２ 和 ３７８ꎮ
从以上结果可以看出ꎬ相比于空白土壤ꎬ３ 种种

植模式均提高了凤丹根际微生物的丰富度和多样

性ꎻ３ 种不同的种植模式中ꎬ凤丹根际细菌和真菌的

丰富度和多样性也存在差异ꎮ

ＺＳ、ＱＳ、ＯＳ、ＣＫ 见表 １ 注ꎮ
图 １　 １６Ｓ ｒＤＮＡ 测序(Ａ)和 ＩＴＳ２ 测序(Ｂ)特征分布 Ｖｅｎｎ 图

Ｆｉｇ.１　 Ｖｅｎｎ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｆｅａｔｕｒｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｉｎ １６Ｓ ｒＤＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ (Ａ) ａｎｄ ＩＴＳ２ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ (Ｂ)

２.３　 不同种植模式下凤丹根际细菌群落结构

取凤丹根际细菌门水平相对丰度前 １０ 位

(ＴＯＰ１０)绘制柱状堆叠图(图 ２Ａ)ꎮ 在门水平上细

菌群落结构中ꎬ变形菌门(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)在 ４ 组中

丰度最高ꎬＺＳ 组、ＱＳ 组、ＯＳ 组均高于 ＣＫꎻ其次是酸

杆菌门(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)ꎬ在 ＺＳ 组和 ＣＫ 中的丰度相

当ꎬ均高于 ＱＳ 组和 ＯＳ 组ꎻＯＳ 组中放线菌门(Ａｃｔｉ￣
ｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)的丰度大于其他 ３ 组ꎻ疣微菌门(Ｖｅｒｒｕ￣
ｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ)在 ＺＳ 组和 ＱＳ 组中的丰度高于 ＯＳ 组和

ＣＫꎻ拟杆菌门(Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ)在 ＯＳ 组中的丰度要高

于其他 ３ 组ꎻ绿弯菌门 ( Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ)、己科河菌门

(Ｒｏｋｕｂａｃｔｅｒｉａ)以及硝化螺旋菌门 (Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ) 在

ＣＫ 中的丰度分别为 １２􀆰 ９％、４􀆰 ６％和 ３􀆰 ０％ꎬ均高于

在其他 ３ 组中的丰度ꎮ
图 ２Ｂ 是属水平上凤丹根际细菌群落结构ꎬ属

水平上优势菌多为现阶段未分类的细菌ꎬ在 ＺＳ 组和

ＱＳ 组中ꎬＣａｎｄｉｄａｔｕｓ＿Ｕｄａｅｏｂａｃｔｅｒ 的相对丰度均为最

高ꎬ分别为 ７􀆰 ８０％和 ６􀆰 ０７％ꎬ其次为 Ｓｕｂｇｒｏｕｐ＿６＿ｕｎ￣
ｃｌａｓｓｉｆｉｅｄꎬ相对丰度分别为 ６􀆰 １％和 ４􀆰 ８％ꎬ 排在第三

位的是 Ｒｏｋｕｂａｃｔｅｒｉａｌｅｓ＿ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄꎬ相对丰度分别为
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３􀆰 ０％和 ３􀆰 １％ꎮ 在 ＯＳ 组中 Ｓｕｂｇｒｏｕｐ＿６＿ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ
的相对丰度最高ꎬ之后按照相对丰度高低依次是

Ｒｏｋｕｂａｃｔｅｒｉａｌｅｓ＿ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ、ＫＤ４￣９６＿ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ、Ａｃｔｉ￣
ｎｏｂａｃｔｅｒｉａ＿ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄꎮ 在 ＣＫ 中ꎬ按照丰度高低依

次是:Ｒｏｋｕｂａｃｔｅｒｉａｌｅｓ＿ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ、Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａｌｅｓ＿ｕｎ￣
ｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ、Ｓｕｂｇｒｏｕｐ＿６＿ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ、Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿Ｕｄａｅ￣

ｏｂａｃｔｅｒꎮ
由此可见ꎬ不同的种植模式对凤丹根际细菌群

落结构是有一定影响的ꎬ特别是酸杆菌门、放线菌门

和疣微菌门ꎮ 在属水平上ꎬＳｕｂｇｒｏｕｐ＿６＿ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ、
Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿Ｕｄａｅｏｂａｃｔｅｒ 和 Ｒｏｋｕｂａｃｔｅｒｉａｌｅｓ ＿ ｕｎｃｌａｓｓｉ￣
ｆｉｅｄ 在不同的种植模式下差异较大ꎮ

ＺＳ、ＱＳ、ＯＳ、ＣＫ 见表 １ 注ꎮ
图 ２　 不同种植模式下细菌门、属水平群落结构

Ｆｉｇ.２　 Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ａｎｄ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｌａｎｔｉｎｇ ｐａｔｔｅｒｎｓ

２.４　 不同种植模式下凤丹根际真菌群落结构

由图 ３Ａ 可以看出ꎬ在 ＺＳ 组、ＯＳ 组和 ＣＫ 中子

囊菌门(Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ)相对丰度最高ꎬ担子菌门(Ｂａ￣
ｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ)位居第二ꎬ而在 ＱＳ 组中担子菌门丰度

最 高ꎮ ＯＳ 组 中 Ｆｕｎｇｉ ＿ ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ、 球 囊 菌 门

(Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ)以及接合菌门(Ｚｙｇｏｍｙｃｏｔａ)的相对

丰度要高于其他 ３ 组ꎮ 毛霉门(Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ)和被

孢霉门(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ)没有出现在 ＣＫ 中ꎮ
由图 ３Ｂ 可知ꎬＺＳ 组中相对丰度 ＴＯＰ３ 依次是

外瓶霉属(Ｅｘｏｐｈｉａｌａ)、丛赤壳属(Ｎｅｃｔｒｉａ)、Ａｓｃｏｍｙ￣
ｃｏｔａ＿ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄꎬ其中外瓶霉属的相对丰度达到了

２２􀆰 ５％ꎻＱＳ 组中 Ｔｈｅｌｅｐｈｏｒａｃｅａｅ＿ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ 的相对丰

度最高ꎬ为 ２１􀆰 ３％ꎬ其次为丛赤壳属ꎻＯＳ 组中ꎬＡｓｃｏ￣
ｍｙｃｏｔａ＿ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ 的丰度最高ꎬ其次为 Ｆｕｎｇｉ＿ｕｎ￣
ｃｌａｓｓｉｆｉｅｄꎻ而在 ＣＫ 中ꎬ相对丰度 ＴＯＰ３ 为小菇属

( Ｍｙｃｅｎａ ) ( １６􀆰 ６％)、 Ｃｈａｅｔｏｔｈｙｒｉａｌｅｓ ＿ ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ
(１２􀆰 ２％)、镰刀菌属(Ｆｕｓａｒｉｕｍ)(９􀆰 ０％)ꎮ

不同种植模式下ꎬ凤丹根际真菌群落结构有着

较大的差异ꎮ 门水平上子囊菌门、担子菌门、Ｆｕｎｇｉ＿
ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ、接合菌门丰度差异较大ꎮ 而在属水平

上差异更明显ꎬ每组的优势属均不同ꎮ
２.５　 不同种植模式下凤丹根际微生物 β 多样性分

析

　 　 对不同种植模式下凤丹根际细菌和真菌群落结

构进行主成分分析ꎬ结果见图 ４ꎬ根据样品代表的点

在 ＰＣＡ 图中的距离ꎬ可以判断样品之间的相似度ꎮ
同时 ＰＣＡ 图给出了基于 Ａｎｏｓｉｍ 相似性分析计算出

的 Ｒ 值ꎬＲ 值越接近于 １ꎬ说明组间差异越大于组内

差异ꎮ
　 　 从图 ４Ａ 可以看出ꎬ在不同种植模式下凤丹根

际细菌群落 ＰＣＡ 图中ꎬ前 ２ 个主成分的累计贡献率

达到了 ４８􀆰 ５８％ꎮ ＺＳ 组和 ＱＳ 组样品对应的点在

ＰＣＡ 图中较为集中ꎬ且两组距离较近ꎬ说明 ＺＳ 组和

ＱＳ 组的细菌群落组成较为相似ꎮ ＯＳ 组中的大部分
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点与 ＺＳ 组、ＱＳ 组分离ꎬＣＫ 与 ＺＳ 组、ＱＳ 组明显分

离ꎮ 结合Ｒ＝ ０􀆰 ７２９ ５可知ꎬ不同组别之间差异较大ꎬ
说明相比于 ＣＫꎬ种植凤丹改变了根际细菌的群落结

构ꎬ２ 种林下种植模式的细菌群落组成较为相似ꎬ且
与露天种植模式存在差异ꎮ

图 ４Ｂ 是不同种植模式下凤丹根际真菌群落

ＰＣＡ 图ꎬＺＳ 组、ＱＳ 组和 ＯＳ 组样品对应的点在 ＰＣＡ
图中距离较近ꎬ说明 ３ 组的真菌群落结构较为相似ꎬ
ＣＫ 与其他 ３ 组有一定的分离ꎬ结合Ｒ＝ ０􀆰 ６５２ ９可
知ꎬ相比于 ＣＫꎬ种植凤丹改变了根际真菌群落结构ꎮ

ＺＳ、ＱＳ、ＯＳ、ＣＫ 见表 １ 注ꎮ
图 ３　 不同种植模式下真菌门、属水平群落结构

Ｆｉｇ.３　 Ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ａｎｄ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｌａｎｔｉｎｇ ｐａｔｔｅｒｎｓ

ＺＳ、ＱＳ、ＯＳ、ＣＫ 见表 １ 注ꎮ
图 ４　 不同种植模式下凤丹根际细菌(Ａ)、真菌(Ｂ)群落主成分分析

Ｆｉｇ.４　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ (Ａ) ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ (Ｂ) ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｌａｎｔｉｎｇ ｐａｔｔｅｒｎｓ

２.６　 不同种植模式下凤丹的生长状况

不同种植模式下凤丹的生长状况如表 ３ 所示ꎬ
ＺＳ 组的株高高于 ＱＳ 组和 ＯＳ 组ꎬ其中和 ＯＳ 组差异

显著ꎻＺＳ 组和 ＱＳ 组的叶长均显著高于 ＯＳ 组ꎻＺＳ 组

和 ＱＳ 组的叶宽均显著高于 ＯＳ 组ꎮ

２.７　 不同种植模式下凤丹根际细菌表型预测

细菌表型预测结果(图 ５)表明ꎬ不同种植模式

下凤丹根际细菌表型之间存在较大差异ꎮ ＺＳ 组和

ＱＳ 组的需氧表型显著高于 ＯＳ 组ꎻ可移动元件表型

在 ＯＳ 组中最高ꎬ显著高于 ＺＳ 组和 ＣＫꎬ但与 ＱＳ 组
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没有显著差异ꎻ兼性厌氧表型表现为 ＺＳ 组、ＯＳ 组高

于 ＣＫꎬ ＱＳ 组和 ＣＫ 没有显著差异ꎻＺＳ 组、ＱＳ 组的

生物膜形成表型要高于 ＣＫꎬ ＯＳ 组与 ＣＫ 无显著差

异ꎻ革兰氏阴性表型在 ＺＳ 组、ＱＳ 组和 ＣＫ 中无显著

差异ꎬ但 ＺＳ 组显著高于 ＯＳ 组ꎻ革兰氏阳性表型则

表现为 ＯＳ 组显著高于 ＺＳ 组ꎻＺＳ 组和 ＱＳ 组的致病

潜力显著高于 ＣＫꎻＺＳ 组的胁迫耐受低于 ＯＳ 组和

ＣＫꎮ 厌氧表型在 ４ 组中没有显著差异ꎮ

表 ３　 不同种植模式下凤丹生长状况

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｈｅ ｇｒｏｗｔｈ ｉｎｄｉｃｅｓ ｏｆ Ｐａｅｏｎｉａ ｏｓｔｉｉ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｌａｎｔ￣
ｉｎｇ ｐａｔｔｅｒｎｓ

种植模式 株高(ｃｍ) 叶长(ｃｍ) 叶宽(ｃｍ)

ＺＳ １０９.９０±１０.１９ａ １２.５９±１.４７ａ ５.０８±０.４７ａ

ＱＳ ９８.７０±７.８９ａｂ １２.８０±１.３１ａ ５.１２±０.７６ａ

ＯＳ ９２.３０±１２.０７ｂ ９.８６±１.４０ｂ ３.６６±０.５２ｂ
ＺＳ、ＱＳ、ＯＳ、ＣＫ 见表 １ 注ꎮ 同一列数据后的不同字母表示差异显著
(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ

ＺＳ、ＱＳ、ＯＳ、ＣＫ 见表 １ 注ꎮ 图中 Ａ~ Ｉ 分别代表的细菌表型为需氧、厌氧、可移动元件、兼性厌氧、生物膜形成、革兰氏阴性、革兰氏阳性、致病

潜力、胁迫耐受ꎻ同一图中不同箱体上的不同字母表示处理间差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ
图 ５　 不同种植模式下细菌表型预测

Ｆｉｇ.５　 Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｐｈｅｎｏｔｙｐｅ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｌａｎｔｉｎｇ ｐａｔｔｅｒｎｓ

３　 讨 论

研究结果表明ꎬ选取合理的种植模式能增强作

物根际的交互作用ꎬ优化根际微生物群落结构ꎬ对提

高土壤肥力、促进作物生长发育有着积极作用[２４]ꎮ
轮作、套作以及连作模式下ꎬ丹参根际微生物群落结

构存在一定差异ꎬ轮作和套作对改善土壤质量以及

缓解丹参连作障碍有着一定的积极作用[２５]ꎮ 香蕉

间作韭菜、假花生和覆盖稻草处理ꎬ显著提高了香蕉

根际放线菌的相对丰度ꎬ但是尖孢镰刀菌(Ｆ. ｏｘｙｓ￣
ｐｏｒｕｍ)的丰度有所下降ꎬ降低了香蕉枯萎病的发生

几率[２６]ꎮ 探究不同种植模式下草莓根际细菌和真

菌群落结构ꎬ发现限根种植提高了草莓根际放线菌

门、变形菌门、拟杆菌门以及子囊菌门的丰度ꎬ降低
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了绿弯菌门、酸杆菌门和接合菌门的丰度[２７]ꎮ 研究

发现ꎬ凤丹与香椿、女贞间作提高了单株地上部分生

物量和产量[２８]ꎬ凤丹￣香椿套种模式在定植 ４ 年后

产量高出单一种植模式 ５１.９７％ꎬ极大提高了籽粒产

量[２９]ꎮ
与 ＣＫ 相比ꎬ绿弯菌门、己科河菌门以及硝化螺

旋菌门在其他处理组中的相对丰度有所降低ꎮ 绿弯

菌多为细胞丝状ꎬ营养方式多样ꎬ参与 ＣＯ２的同化过

程[３０]ꎻ硝化螺旋菌门可将铵态氮氧化为硝态氮ꎬ参
与土壤氮循环[３１]ꎮ ３ 种种植模式下细菌的优势菌

门均为放线菌门ꎬ这与张永敢[３２] 等的研究结果一

致ꎬ但是相比于露天种植ꎬ林下种植凤丹根际细菌酸

杆菌门和疣微菌门的相对丰度得到了提高ꎬ芽单胞

菌门、放线菌门以及拟杆菌门有所下降ꎮ 相关研究

结果表明ꎬ拟杆菌门在轮作休耕模式中与土壤全钾

含量呈负相关[３３]ꎻ而在黄花蒿连作中ꎬ随着种植年

限的增加ꎬ根际芽单胞菌门和放线菌门的丰度有所

降低ꎬ说明黄花蒿能选择性抑制它们的生长繁

殖[３４]ꎮ ２ 种林下种植模式凤丹根际细菌群落结构

和多样性也存在一定差异ꎬ相比在娜塔栎下种植凤

丹ꎬ在榉树下种植凤丹提高了根际酸杆菌门的丰度ꎬ
酸杆菌门细菌能够在缺氧酸性环境下生存ꎬ抗逆性

强ꎬ对林地中树叶等植物残体具有降解功能[３５]ꎬ本
研究中 ＺＳ 组的 ｐＨ 低至 ３.６５ꎬ也佐证了这一结论ꎮ

在所有样品中ꎬ鉴定出的真菌分别属于 １２ 个

门ꎬ３ 种种植模式下真菌优势菌门均为子囊菌门和

担子菌门ꎬ且在 ＺＳ 组中子囊菌门的丰度最高ꎮ 子囊

菌门真菌多为腐生真菌ꎬ能分解土壤中的化合物ꎬ对
土壤养分循环有着重要的作用ꎬ一定程度上可以促

进作物的生长发育[３６￣３８]ꎻ担子菌门的一些真菌可以

与作物共生形成菌根ꎬ增强作物抗性[３９]ꎮ 属水平

上ꎬＺＳ 组丛赤壳属丰度高于其他 ３ 组ꎬ被孢霉属在

ＱＳ 组中丰度最高ꎮ 王丽娟等[４０] 从鹿蹄草中分离出

１ 株促生菌ꎬ鉴定为丛赤壳属真菌ꎬ该菌株可以显著

提高鹿蹄草的根系活力ꎬ提高叶片中叶绿素 ａ 的含

量、可溶性糖含量以及超氧化物歧化酶活性ꎬ从而促

进鹿蹄草的生长发育ꎮ 被孢霉属真菌主要腐生于土

壤ꎬ部分种类可以和植物共生ꎬ对改善土壤结构有一

定作用ꎬ能促进植物的生长[４１]ꎮ 镰刀菌属(Ｆｕｓａｒｉ￣

ｕｍ)和 Ｃｅｒａｔｏｂａｓｉｄｉｕｍ 作为常见的植物病原菌ꎬ对种

子的萌发及植物根茎的生长不利ꎬ可能导致作物发

生枯萎病、根腐病等[４２￣４３]ꎬ而本研究发现在 ＺＳ 组中

这 ２ 种真菌的丰度要低于其他 ３ 组ꎬ这说明榉树下

种植凤丹对抵抗病原菌有一定的作用ꎮ
ＢｕｇＢａｓｅ 是基于测序数据进行的预测分析ꎬ并

不能真实反映细菌群落的全部表型ꎬ但是分析不同

种植模式下凤丹根际的细菌表型ꎬ对于凤丹的种植

仍有一定的理论参考价值ꎮ 细菌表型预测结果显

示ꎬ兼性厌氧表型在 ＣＫ 中最低ꎬ这可能是因为随着

凤丹种植年限增加ꎬ连作土壤总孔度减少ꎬ从而影响

通气性所导致的[４４]ꎮ 林下种植模式下需氧表型、革
兰氏阴性表型、生物膜形成表型以及致病潜力表型

在一定程度上高于单一种植模式ꎬ这可能跟变形菌

门的丰度升高有关ꎮ 变形菌门细菌在自然界中广泛

存在ꎬ革兰氏阴性细菌ꎬ大多数都具有脂多糖组成的

外膜ꎬ其中 β￣变形菌多为好氧及兼性细菌ꎬ包含很

多病原菌ꎬ这与杨睿[４５]研究贵州喀斯特山区花椒林

根际细菌表型的结果相符ꎬ随着变形菌门丰度的升

高ꎬ具有上述表型的细菌丰度也随着升高ꎮ 研究结

果表明ꎬ放线菌门有抗胁迫的能力[４６]ꎬ本研究中 ＱＳ
组和 ＯＳ 组中放线菌门的相对丰度高于其他 ２ 组ꎬ
胁迫耐受表型也表现出相同的变化ꎮ 细菌的表型受

多种因素影响ꎬ在凤丹的种植中ꎬ不同模式下土壤理

化性质存在差异ꎬ环境异质性大ꎬ微生物通过表型的

适应性调整ꎬ以应对环境的改变[４７]ꎮ
对果实生长期凤丹的部分生长指标进行测定ꎬ

发现套种在榉树下的凤丹植株生长状态最佳ꎬ其株

高显著高于其他 ２ 组ꎬ这可能和子囊菌门、酸杆菌门

中一些有益菌的丰度增加有关ꎮ
综上ꎬ林下种植凤丹提高了根际微生物多样性ꎬ

不同种植模式下凤丹根际微生物群落结构存在较大

差异ꎬ榉树下套种凤丹提高了酸杆菌门、子囊菌门、
丛赤壳属等有益菌的丰度ꎬ减少了镰刀菌属和 Ｃｅｒａ￣
ｔｏｂａｓｉｄｉｕｍ 等致病菌的丰度ꎮ 测量生长指标发现榉

树下种植的凤丹长势最好ꎬ由此推断ꎬ榉树下种植凤

丹有助于植株的生长发育ꎮ 我们今后还将从土壤代

谢组学、籽粒产量以及凤丹药用成分等角度继续探

索不同种植模式对凤丹的影响ꎬ以期为凤丹高效栽

９０５刘　 智等:不同种植模式下凤丹根际微生物群落结构和多样性分析



培技术以及林农复合经营提供新思路ꎮ
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