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♦生物科学♦

龙江河河岸带撑篙竹根际与非根际土壤细菌群落特征*

姚胜勋1,2,梁爱湖2,陆素芬2,盘子涵1,李启虔2,3**,潘远梅2

(1.广西科学院海洋腐蚀防护研究院,广西南宁 530007;2.河池学院化学与生物工程学院,广西河池 546300;3.河池学院广西

现代蚕桑丝绸协同创新中心,广西河池 546300)

摘要:为探究龙江河河岸带撑篙竹(Bambusa
 

pervariabilis
 

McClure)根际与非根际土壤细菌群落组成特征,揭
示土壤细菌群落的相互作用与功能特征,以及影响细菌群落组成的环境因素,本研究开展该区域土壤理化环境

因子调查,并进行土壤细菌群落高通量测序分析。结果表明,撑篙竹根际土壤pH 值、氨氮(NH+
4􀆼N)、硝氮

(NO-
3􀆼N)和速效磷(Available

 

Phosphorus,AP)均低于非根际土壤,水分含量(Moisture
 

Content,MC)和土壤

有机质(Soil
 

Organic
 

Matter,SOM)含量则高于非根际土壤,部分理化指标之间存在显著相关性。α多样性分

析表明,撑篙竹根际土壤细菌群落丰富度较非根际土壤高,而多样性较非根际土壤低;放线菌门(Actinobacte-
riota,26.93%)、变 形 菌 门(Proteobacteria,17.63%)、Patescibacteria(4.28%)、黏 球 菌 门(Myxococcota,

3.25%)和蓝藻门(Cyanobacteriota,2.65%)等5个门,以及γ􀆼变形菌纲(Gammaproteobacteria,9.56%)、α􀆼变
形菌 纲(Alphaproteobacteria,8.06%)、酸 微 菌 纲(Acidimicrobiia,3.64%)、KD4􀆼96

 

(2.97%)、Polyangia
 

(2.64%)、Saccharimonadia
 

(2.65%)和蓝藻纲(Cyanobacteria,2.58%)等7个纲在根际土壤中均表现出一定

程度的富集现象。单因素网络分析表明,相比于非根际土壤,根际土壤细菌类群之间相互作用更复杂、联系更

紧密。京都基因与基因百科全书(Kyoto
 

Encyclopedia
 

of
 

Genes
 

and
 

Genomes,KEGG)功能注释表明,细菌群

落功能通路主要为新陈代谢和环境信息处理。相关性分析表明,土壤细菌群落相对丰度主要与土壤pH值和

MC存在显著相关性。根据上述结果,龙江河河岸带撑篙竹根际土壤细菌群落主要受到土壤pH值和 MC影

响,与碳、氮、磷、硫、铁等元素循环有关,可能在促进植物生长和环境保护方面发挥重要作用。
关键词:河岸带;撑篙竹;根际土壤;细菌群落组成特征;微生物多样性
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  “根 际”一 词 最 早 由 德 国 微 生 物 学 家 Lorenz
 

Hiltner提出,是指与植物根系紧密接触的、距根面

1-2
 

mm的土壤环境[1]。根际土壤受植物根系的直

接影响,在能量代谢和物质循环方面最为活跃,是植

物和微生物相互作用的重要场所[2,3],因此,近年来

根际土壤细菌群落组成特征及其对根系的响应备受

关注[4]。

  根际土壤细菌群落与植物根系在长期作用过程

中形成了协同进化和互惠共生的关系[5]。植物代谢

的碳有10%-40%以根分泌物、黏液、溶解物和脱落

细胞等形式转移到土壤中[6],这些有机物能为根际土

壤提供较为丰富的碳源,能够刺激或抑制微生物活性

和种群的发展,从而引起根际土壤环境微生物群落组

成的演替变化[7,8]。土壤中细菌群落的代谢活动能

促进碳、氮、磷、钾等元素化合物的分解[9􀆼13],增加植

物营养元素的有效性[14,15];土壤细菌群落还可以通

过产生植物生长激素等促进植物生长[16],同时,一些

细菌群落还能分泌抑菌类次生代谢产物,通过抑制病

原微生物的生长而保护植物免受侵害,为抵御土壤传

播病原体的根系感染提供了第一道防线[14,17􀆼20],在保

护植物免受病原体的侵害和促进植物生长等方面发

挥重要作用。因此,在农业上,作物根际和非根际土

壤细菌群落组成特征可以反映土壤肥力和健康状

况[21];在自然生态环境的研究中,对植物根际土壤与

非根际土壤细菌群落组成的研究,在理解生态系统功

能方面具有重要意义[22]。而植物和土壤细菌群落之

间的相互作用关系复杂而多样,不同植物对细菌群落

组成与功能的影响不同[7],所以有必要进一步开展不

同植物根际和非根际土壤环境细菌群落组成特征、功
能特征及其对环境响应方面的调查研究。

  河岸带是河流与陆地的交错地带,具有拦截污

染、保持水土、维护景观和生物多样性等生态服务功

能[23􀆼27],受到洪水冲刷和水位涨落的影响,河岸带稳

定性较低,极易发生水土流失[27],因此,良好的植被

条件是河岸带发挥正常生态服务功能的基础。撑篙

竹(Bambusa
 

pervariabilis
 

McClure)是华南地区河

岸带广泛分布的植物种类,在河岸护坡固岸和防止水

土流失方面发挥重要作用,其发达的须根系能有效截

留和吸收河岸带土壤中的污染物,从而保护河流免受

污染,但是关于撑篙竹的研究多局限于其药用价值的

研究[28],而其生态服务功能的研究鲜有报道。龙江

河为珠江水系上游重要支流,地处典型喀斯特地貌环

境,土地资源匮乏,土壤侵蚀严重,对其河岸带的保护

十分必要。因此,本研究选取龙江河河岸带为研究区

域,研究撑篙竹根际和非根际土壤中细菌群落组成特

征、功能差异及其环境影响因子,以期为河岸带生态

环境保护提供基础数据支撑。

1 材料与方法

1.1 样品采集

  本实验样品采集于广西龙江河沿岸,采样区域分

布于龙江河宜州段的上游怀远古镇至下游三岔镇,依
次设置8个采样点,采样点经纬度如表1所示。各采

样点均选取有撑篙竹生长的地方,分别采集0-20
 

cm的根际土壤(Rhizosphere
 

soil,简称:R,分别标记

为R1、R2、R3、……、R8)和非根际土壤(Bulk
 

soil,简
称:B,分别标记为B1、B2、B3、……、B8),其中,根际

土壤为附着在竹根表面1-2
 

mm的土壤[1,29],非根

际土壤为竹根附近与竹根距离较远的土壤。根际土

壤和非根际土壤均分别采集2组,其中一组采集约

1
 

kg
 

(根际土壤约0.3
 

kg),装入聚乙烯塑料袋,带回

实验室风干,用于理化指标测定;另一组分别取适量

根际和非根际土壤装入配有DNA保存液的50
 

mL
离心管中,置于冰上,带回实验室-80

 

℃保存,用于

土壤中细菌DNA提取。共采集到16个土壤样品。
表1 采样点经纬度

Table
 

1 Latitude
 

and
 

longitude
 

of
 

the
 

sampling
 

site

采样点
Sampling

 

site
经度(E)

Longitude
 

(E)
纬度(N)

Latitude
 

(N)

A 108.488
 

0° 24.563
 

6°

B 108.537
 

5° 24.543
 

5°

C 108.506
 

1° 24.567
 

2°

D 108.634
 

0° 24.500
 

2°

E 108.677
 

1° 24.494
 

1°

F 108.792
 

6° 24.518
 

3°

G 108.841
 

7° 24.533
 

3°

H 108.960
 

3° 24.471
 

4°

1.2 土壤理化因子检测

  风干土壤过10目尼龙筛后,将去离子水和土壤

按2.5∶1(体积∶质量)比例混匀1
 

min,静置30
 

min,用pH计测定pH值;采用1
 

mol/L
 

KCl溶液浸

提,连 续 流 动 分 析 仪 测 定 氨 氮 (NH+
4􀆼N)、硝 氮

(NO-
3􀆼N)和亚硝氮(NO-

2􀆼N)含量;采用0.5
 

mol/L
 

NaHCO3 溶液浸提,钼锑抗显色,紫外可见分光光度

计测定速效磷(Available
 

Phosphorus,AP)含量;采
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用重铬酸钾稀释热法测定土壤有机碳(Soil
 

Organic
 

Carbon,SOC)含量,土壤有机质(Soil
 

Organic
 

Mat-
ter,SOM)含量等于SOC含量乘以1.724;采用烘干

法测定土壤水分含量(Moisture
 

Content,MC)。

1.3 DNA提取、PCR扩增及高通量测序

  土壤细菌 DNA 提取按照FastDNA􀆿Spin
 

Kit
 

for
 

Soil说明书进行,DNA提取后采用1%琼脂糖凝

胶电泳,以DNA
 

Marker为对照检测;DNA浓度通

过紫外可见分光光度计检测,确保满足测序要求后,
将经过纯化后的DNA溶于50

 

μL的TE缓冲液中,
置于冰上,送到上海美吉生物医药科技有限公司(以
下简称美吉生物公司)进行16S

 

rRNA 基因测序。

PCR扩增选择细菌16S
 

rRNA基因通用引物338F
(5'􀆼ACTCCTACGGGAGGCAGCAG􀆼3')和 806R
(5'􀆼GGACTACHVGGGTWTCTAAY􀆼3'),16S

 

rRNA基因扩增区域为 V3-V4高变区[30],高通量

测序在美吉生物公司Illumina
 

MiSeq
 

PE300平台

进行。

1.4 数据分析

  细菌群落原始测序数据已上传至NCBI网站(编
号为PRJNA882635)。结果分析及图形绘制采用美

吉生物􀆼生信云工具(https://cloud.majorbio.com/)
完成,数据分析前,采用云平台自带的分析模块按最

小样本序列数进行数据抽平处理[31]。α 多样性指数

组间差异分析采用Student's
 

t检验方法;PCoA分析

基于Bray􀆼Curtis距离算法进行,组间差异检验采用

相似性分析(ANOSIM)方法;细菌群落组成组间差

异分析采用Student's
 

t检验方法、错误发现率(False
 

Discovery
 

Rate,FDR)多重检验校正;门水平上物种

相对丰度与环境因子的相关性分析采用Spearman
相关系数类型Average层级聚类方式。单因素网络

分析方法选取相对丰度前50的属构建|Spearman相

关系数|≥0.5且P<0.05的网络,网络图中的每个

节点代表一个属,每条边代表节点之间存在显著相关

性,使用Gephi
 

0.9.2软件计算每个网络图的拓扑参

数,包括平均度、边数、平均聚类系数、平均路径长度、
网络密度[32]。土壤环境理化因子数据采用 Excel

 

2010软件进行处理;环境理化因子之间的相关性采

用IBM
 

SPSS
 

Statistics
 

24软件进行分析,多重比较

选择ANOVA检验。

2 结果与分析

2.1 撑篙竹根际和非根际土壤营养与环境理化因子

分析

  撑篙竹根际和非根际土壤环境理化因子及其

Pearson 相 关 性 分 析 见 表 2。根 际 土 壤 pH 值、

NH+
4􀆼N、NO-

3􀆼N和AP均低于非根际土壤,其中pH
值和NH+

4􀆼N 在根际和非根际土壤之间差异显著

(P<0.05);根际和非根际土壤中 NO-
2􀆼N、MC和

SOM含量差异不显著(P>0.05)。
表2 根际和非根际土壤环境理化因子及其Pearson相关性分析

Table
 

2 Environmental
 

physical
 

and
 

chemical
 

factors
 

in
 

rhizosphere
 

and
 

bulk
 

soils
 

and
 

their
 

Pearson
 

correlation
 

analysis

理化指标
Physical

 

and
 

chemical
 

factors

测定值(平均值±标准差)
Measured

 

value
 

(Mean±standard
 

deviation)
Pearson相关性系数

Pearson
 

correlation
 

coefficient

R B pH值
pH

 

value NH+
4􀆼N NO

-
2􀆼N NO

-
3􀆼N AP MC SOM

pH
 

value 7.37±0.16b 7.67±0.17a 1.000 0.628** 0.211 0.352 0.093 -0.462 -0.584*

NH+
4􀆼N 16.93±0.52b 17.86±1.09a 1.000 -0.110 -0.216 -0.062 -0.232 -0.387

NO-
2􀆼N 0.06±0.02a 0.06±0.02a 1.000 0.507* 0.226 -0.117 -0.345

NO-
3􀆼N 1.07±0.61a 1.22±0.63a 1.000 0.501* -0.441 -0.489

AP 2.59±1.24a 2.83±0.81a 1.000 -0.330 -0.313

MC 22.59±0.94a 22.02±0.67a 1.000 0.654**

SOM 21.56±0.65a 21.09±0.57a 1.000

Note:*
 

indicates
 

significant
 

correlation
 

(P<0.05);**
 

indicates
 

extremely
 

significant
 

correlation
 

(P<0.01);different
 

lowercase
 

letter
 

indicates
 

significant
 

difference
 

at
 

the
 

P<0.05
 

level
 

between
 

two
 

types
 

of
 

soil;the
 

unit
 

of
 

the
 

measured
 

value
 

is
 

mg/kg,except
 

pH
 

value.

  根际和非根际土壤共16个样本各项环境理化因

子之间 相 关 性 分 析 的 结 果(表 2)显 示,pH 值 与

NH+
4􀆼N、NO-

2􀆼N与 NO-
3􀆼N、NO-

3􀆼N与 AP,以及

MC与SOM这4组环境理化因子之间存在显著正相

关关系,其中,pH值与NH+
4􀆼N、MC与SOM这2组

之间相关性达到极显著水平(P<0.01),其他2组之

间则达到显著水平(P<0.05)。pH值与SOM 之间

存在显著负相关关系,其他理化因子之间部分存在一
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定的相关性,但是相关性均不显著。

2.2 细菌群落组成与结构特征

2.2.1 细菌群落组成多样性分析

  通 过 对 细 菌 群 落 16S
 

rRNA 基 因Illumina
 

MiSeq高通量测序,龙江河岸撑篙竹根际和非根际土

壤中共获得有效序列534
 

206条,以97%相似性阈值

进行微生物操作分类单元(Operational
 

Taxonomic
 

Unit,OTU)聚类,在根际和非根际土壤中分别获得

5
 

117和5
 

274个OTUs。Venn图显示,根际和非根

际土壤共有的OTUs为4
 

460个,非根际土壤特有的

OTUs较根际土壤的高[图1(a)]。

  通过对16S
 

rRNA基因高通量测序结果比对,进
行撑篙竹根际和非根际土壤细菌群落丰富度和多样

性指数统计[图 1:(b)(c)]。α多样性分析 结 果

[图1(b)]显示,根际土壤中Shannon指数高于非根

际土壤,而Simpson指数低于非根际土壤,已有研究

表明Shannon指数对物种丰富度更敏感,而Simpson
指数对物种的均匀度更敏感[33],结合根际土壤中

ACE和Chao1指数均高于非根际土壤,可判定根际

土壤细菌群落丰富度较非根际土壤高,而多样性较非

根际土壤低。基于Bray_Curtis距离,在 OTU水平

上对根际和非根际土壤进行PCoA分析[图1(c)],
结果显示PC1和PC2分别解释了22.1%、17.0%的

变异,累计解释度达到39.1%,基于 ANOSIM 组间

差异检验,根际和非根际土壤的细菌群落组成存在显

著差异(R=0.170
 

8,P=0.006
 

0)。

图1 撑篙竹根际与非根际土壤细菌群落组成多样性分析

Fig.1 Richness
 

and
 

diversity
 

of
 

bacterial
 

communities
 

in
 

rhizosphere
 

and
 

bulk
 

soil
 

of
 

B.pervariabilis
 

McClure

2.2.2 细菌群落组成分析

  在门和纲水平上,撑篙竹根际和非根际土壤中细

菌群落组成种类相似,但是不同采样点之间,根际土

壤细菌群落的相对丰度变化较大,而非根际土壤细菌

群落的相对丰度分布较均匀(图2)。Dai等[34]按照

不同的物种相对丰度提出了物种的划分方法,即在所

有样本中相对丰度均大于1%的物种为丰富物种,在

0.1%-1%的为中等物种,小于0.1%的为稀有物

种。根据该分类方法,龙江河岸撑篙竹根际与非根际

土壤的细菌群落相对丰度前15的门和纲均属于中等

物种及以上水平。

  在门水平上,属于丰富物种的细菌群落有放线菌

门(Actinobacteriota)、变形菌门(Proteobacteria)、酸
杆菌门(Acidobacteriota)、绿弯菌门(Chloroflexi)、芽

单胞菌门(Gemmatimonadota)、髌骨菌门(Patesci-
bacteria)、黏球菌门(Myxococcota)等7个门,它们在

根际土壤中平均相对丰度分别为26.93%、17.63%、

12.17%、12.14%、7.94%、4.28%和3.25%,在非根

际土壤中平均相对丰度分别为19.78%、16.46%、

16.66%、13.32%、11.93%、2.64% 和 3.00%。其

中,根际土壤中放线菌门、变形菌门、髌骨菌门和黏球

菌门4个门的相对丰度高于非根际土壤,在根际土壤

中表现出一定程度的富集现象,而其他3个门的相对

丰度则在非根际土壤中更高。此外,根际土壤中属于

丰富 物 种 的 门 还 有 蓝 藻 门 (Cyanobacteriota,

2.65%),非 根 际 土 壤 中 还 有 Latescibacterota
 

(1.53%)和浮霉菌门(Planctomycetota,2.02%)。
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Ra
 

is
 

the
 

average
 

relative
 

abundance
 

in
 

the
 

rhizosphere
 

soil;Ba
 

is
 

the
 

average
 

relative
 

abundance
 

in
 

the
 

bulk
 

soil.
图2 撑篙竹根际与非根际土壤相对丰度前15的细菌群落组成

  Fig.2 Composition
 

of
 

bacterial
 

communities
 

in
 

the
 

top
 

15
 

relative
 

abundance
  

in
  

rhizosphere
  

and
 

bulk
 

soil
 

of
 

B.pervariabilis
 

McClure

  在纲水平上,根际和非根际土壤中属于丰富物种

的细菌群落有放线菌纲(Actinobacteria)、γ􀆼变形菌

纲(Gammaproteobacteria)、α􀆼变形菌纲(Alphapro-
teobacteria)、Vicinamibacteria、芽 单 胞 菌 纲(Gem-
matimonadetes)、嗜热油菌纲(Thermoleophilia)、厌
氧绳菌纲(Anaerolineae)、酸微菌纲(Acidimicrobi-
ia)、KD4􀆼96和Polyangia等10个,它们在根际土壤

中 相 对 丰 度 分 别 为 13.89%、9.56%、8.06%、

7.89%、7.52%、7.74%、3.97%、3.64%、2.97%和

2.64%,在非根际土壤中相对丰度分别为7.89%、

10.64%、5.82%、10.07%、11.52%、7.88%、5.44%、

2.62%、2.29%和1.92%。其中,根际土壤中放线菌

纲、α􀆼变形菌纲、酸微菌纲、KD4􀆼96和Polyangia
 

5个

纲的相对丰度较非根际土壤的高,在根际土壤中存在

一定程度的富集现象,而其他5个纲的相对丰度则在

非根际土壤中更高。此外,属于丰富物种的纲中,根
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际土壤中还有Saccharimonadia
 

(2.65%)和蓝藻纲

(Cyanobacteria,2.58%),非根际土壤中还有Blasto-
catellia

 

(2.57%)。

  为研究根际和非根际土壤中细菌群落组成的差

异情况,在门和纲水平上,基于 Kruskal􀆼Wallis秩和

检验进行根际和非根际土壤中细菌群落差异分析(图

3)。结果显示,在门水平上,存在显著差异的细菌群

落共有6个,其中,Patescibacteria属于丰富物种,其
相对丰度在根际土壤中显著高于非根际土壤,Meth-
ylomirabilota、厚 壁 菌 门 (Firmicutes)、RCP2􀆼54、

Calditrichota和Dependentiae这5个门的细菌群落

相对丰度在根际土壤中显著低于非根际土壤。在纲

水平上,存在显著差异的细菌群落共有12个,其中,
放线菌纲、α􀆼变形菌纲和Saccharimonadia这3个纲

的细菌群落在根际和非根际土壤中均属于丰富物种,
相对丰度在根际土壤中均显著高于非根际土壤;其余

存在显著差异的9个纲的物种中,前4个纲为中等物

种,后4个为稀有物种,这9个纲的细菌群落相对丰

度在根际土壤中均显著低于非根际土壤。

*
 

indicates
 

significant
 

difference
 

(P<0.05);**
 

indicates
 

extremely
 

significant
 

difference
 

(P<0.01).
图3 撑篙竹根际与非根际土壤存在显著差异的细菌群落

  Fig.3 Bacterial
 

communities
 

of
 

significant
 

differences
 

between
 

rhizosphere
  

and
 

bulk
 

soil
 

of
 

B.pervariabilis
 

McClure

2.2.3 关键物种的相互作用与功能分析

  为研究根际和非根际土壤中细菌之间的相互关

系情况,在属水平上选取丰度前50的细菌群落进行

单因素网络分析(图4)。撑篙竹根际土壤网络由45
个节点、249 条边组成,其中正相关 125 条(占 比

50.20%);非根际土壤网络由49个节点,143条边连

接而成,其中正相关72条(占比50.35%)。根际和

非根际土壤中细菌群落的平均度指数分别为11.067
和 5.837,平 均 聚 类 系 数 指 数 值 分 别 为 0.650 和

0.498,平均图密度指数值分别为0.252和0.122。
网络拓扑特性参数表明根际土壤细菌网络更复杂,连
接更紧密。此外,Microscillaceae

 

(度=25)、Gaiella
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(度=21)、土壤红杆菌属(Solirubrobacter,度=18)、
类诺卡氏属

 

(Nocardioides,度 =16)、Acidibacter
 

(度 =13)、硝 化 螺 菌 属(Nitrospira,度 =12)和

Polycyclovorans
 

(度=12)等是根际土壤网络中的关

键物种;而在非根际土壤网络中关键物种较少,只有

硝化螺菌属(Nitrospira,度=9)和Gaiella
 

(度=8)
等具有较多的连接。

图4 属水平相对丰度前50的细菌群落单因素网络分析

Fig.4 Single
 

factor
 

network
 

analysis
 

of
 

bacterial
 

community
 

in
 

the
 

top
 

50
 

relative
 

abundance
 

at
 

genus
 

level
 

  基于 Tax4Fun细菌群落功能预测工具对16S
 

rRNA基 因 序 列 进 行 京 都 基 因 与 基 因 百 科 全 书
 

(Kyoto
 

Encyclopedia
 

of
 

Genes
 

and
 

Genomes,

KEGG)功能注释,根际和非根际土壤中细菌群落相

对丰度≥1%或者存在显著差异(P<0.05)的一级、
二级功能通路相对丰度见表3。在一级功能层面获

得6类功能通路,其中,新陈代谢(Metabolism)和环

境信息处理(Environmental
 

information
 

processing)
为主要功能通路,且前者在根际和非根际土壤中相对

丰度分别达到61.722%和61.176%,后者相对丰度

分别达到19.623%和20.227%。两大一级功能通路

在根际和非根际土壤中的相对丰度均存在显著差异。

  二级功能分析表明,新陈代谢通路中,根际和非

根际土壤中有辅因子和维生素的代谢(Metabolism
 

of
 

cofactors
 

and
 

vitamins)、其他次生代谢物的生物

合成(Biosynthesis
 

of
 

other
 

secondary
 

metabolites)、
氨基酸代谢(Amino

 

acid
 

metabolism)、萜类和聚酮

类 的 代 谢 (Metabolism
 

of
 

terpenoids
 

and
 

polyketides)和其他氨基酸的代谢(Metabolism
 

of
 

other
 

amino
 

acids)等5个代谢通路的相对丰度存在

显著差异。其中,除了萜类和聚酮类的代谢通路的相

对丰度在根际土壤中显著低于非根际土壤外,其他4
个代谢通路的相对丰度在根际土壤中均显著高于非

根际土壤。环境信息处理通路中,信号传导(Signal
 

transduction)通路的相对丰度在根际土壤中显著低

于非根际土壤;有机系统通路中,内分泌系统(Endo-
crine

 

system)通路的相对丰度在根际土壤中显著低

于非根际土壤,循环系统(Circulatory
 

system)和消

化系统(Digestive
 

system)通路的相对丰度在根际土

壤中显著高于非根际土壤;人类疾病通路中,传染病:
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寄生(Infectious
 

disease:parasitic)和 心 血 管 疾 病

(Cardiovascular
 

disease)通路的相对丰度在根际土

壤中显著高于非根际土壤,癌症:特定类型(Cancer:

specific
 

types)通路的相对丰度在根际土壤中显著低

于非根际土壤。

表3 根际和非根际土壤细菌群落相对丰度≥1%或者存在显著差异(P<0.05)的一级、二级功能通路丰度

Table
 

3 Primary
 

and
 

secondary
 

functional
 

pathway
 

abundance
 

with
 

≥1%
 

or
 

significantly
 

different
 

(P<0.05)
 

bacterial
 

communi-
ties

 

in
 

rhizosphere
 

and
 

bulk
 

soils

一级功能通路
Primary

 

functional
 

pathway

相对丰度/%
Relative

 

abundance/%

R B

二级功能通路
Secondary

 

functional
 

pathway

相对丰度/%
Relative

 

abundance/%

R B

Metabolism 61.722a 61.176b Carbohydrate
 

metabolism 12.838 12.786

Lipid
 

metabolism 3.683 3.689

Metabolism
 

of
 

cofactors
 

and
 

vitamins 7.071a 6.960b

Energy
 

metabolism 7.266 7.305

Nucleotide
 

metabolism 5.056 5.048

Biosynthesis
 

of
 

other
 

secondary
 

metabolites 0.867a 0.824b

Amino
 

acid
 

metabolism 12.481a 12.144b

Metabolism
 

of
 

terpenoids
 

and
 

polyketides 2.594
 b 2.654

 a

Xenobiotics
 

biodegradation
 

and
 

metabolism 4.830 4.770

Metabolism
 

of
 

other
 

amino
 

acids 2.854a 2.787b

Glycan
 

biosynthesis
 

and
 

metabolism 2.180 2.209
Environmental

 

information
 

processing 19.623b 20.227a Membrane
 

transport 11.899 12.204

Signal
 

transduction 7.723b 8.022a

Genetic
 

information
 

process-
ing 10.601 10.532 Translation 4.300 4.259

Folding,sorting
 

and
 

degradation 2.178 2.172

Replication
 

and
 

repair 3.940 3.919

Organismal
 

systems 0.846 0.834 Endocrine
 

system 0.313b 0.322a

Circulatory
 

system 0.016A 0.014B

Digestive
 

system 0.133a 0.119b

Cellular
 

processes 5.207 5.212 Cell
 

motility 2.398 2.410

Cell
 

growth
 

and
 

death 2.061 2.039

Human
 

diseases 1.876 1.903 Infectious
 

disease:bacterial 1.128 1.185

Infectious
 

disease:parasitic 0.154A 0.129B

Cancer:specific
 

types 0.049b 0.050a

Cardiovascular
 

disease 0.012A 0.010B

Note:different
 

lowercase
 

letters
 

indicate
 

significant
 

difference
 

(P<0.05);different
 

capital
 

letters
 

indicate
 

extremely
 

significant
 

difference
 

(P<

0.01).

2.3 细菌群落组成与土壤环境理化因子之间的相关

性分析

  为研究环境理化因子与土壤细菌群落之间的相

关性,选取撑篙竹根际与非根际土壤中门水平相对丰

度前 30 的 细 菌 群 落 与 土 壤 环 境 理 化 因 子 作

Spearman相关性分析,结果如图5所示。在门水平

上,相对丰度前30的细菌群落主要与 MC存在显著

相关性,达到显著水平的有8个,其中1个达到极显

著水平;其次是pH 值,相关性达到显著水平的有3
个。此外,与SOM、NH+

4􀆼N、NO-
2􀆼N存在显著相关

性的各有2个。属于中等物种及以上的细菌群落中,
与环境理化因子之间存在显著相关性的有酸杆菌门
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与pH值、NH+
4􀆼N,绿弯菌门与NO-

3􀆼N、AP,疣微菌

门(Verrucomicrobiota)与 MC、NH+
4􀆼N,拟杆菌门

(Bacteroidota)与 MC,浮霉菌门与 MC,变形菌门与

MC、SOM,黏球菌门与 MC。

*indicates
 

significant
 

difference
 

(P<0.05),**
 

indicates
 

extremely
 

significant
 

difference
 

(P<0.01).
图5 门水平相对丰度前30的细菌群落与土壤环境理化因子的相关性分析热图

  Fig.5 Correlation
 

analysis
 

heat
 

map
 

of
 

the
 

top
 

30
 

bacterial
 

communities
 

and
 

the
 

physical
 

and
 

chemical
 

factors
 

of
 

the
 

soil
 

en-
vironment

 

at
 

the
 

phylum
 

level
 

  从聚类分析看,环境理化因子可以聚类为2类,
其中 MC 和 SOM 为 第 1 类,pH 值、NH+

4􀆼N 和

NO-
2􀆼N、NO-

3􀆼N、AP为第2类。细菌群落主要聚类

为3类,其中酸杆菌门、Methylomirabilota、GAL15、

RCP2􀆼54、脱硫菌门(Desulfobactcrota)、Zixibacteria、
绿弯菌门和 Armatimonadota为一类,主要与 MC、

SOM 含 量 存 在 一 定 的 负 相 关 性,而 与 pH 值、

NH+
4􀆼N、NO-

2􀆼N、NO-
3􀆼N、AP存在较明显的正相关

性;NB1􀆼j、Unclassified_k_norank_d_Bacteria、硝化

菌门(Nitrospirota)、FCPU426、疣微菌门、Bdellov-
ibrionota、拟 杆 菌 门、Elusimicrobiota、纤 维 杆 菌 门

(Fibrobacterota)、浮霉菌门、Spirochaetota、变形菌

门和黏球菌门为一类,主要与 MC、SOM、pH 值、

NH+
4􀆼N、NO-

2􀆼N存在较明显的正相关性,部分存在
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弱负相关性,而与 NO-
3􀆼N、AP主要存在负相关性;

Patescibacteria、SAR324、放线菌门、Entotheonellae-
ota、Latescibacteria、厚壁菌门、WPS􀆼2、Gemmatimo-
nadota和蓝藻门(Cyanobacteriota)为一类,更倾向于

与各环境理化因子存在负相关性。

3 讨论

3.1 细菌群落多样性与组成特征

  α多样性分析可以反映细菌群落的丰富度和多

样性。根据α多样性分析结果,撑篙竹根际土壤细菌

群落丰富度较非根际土壤高,而多样性较非根际土壤

低。这一结果与Steinauer等[8]的研究结果相似,这
主要与植物根际效应、根际和非根际土壤环境理化条

件差异等有关[35􀆼39]。说明撑篙竹的根系活动导致其

根际土壤细菌群落出现一定的富集现象,但是根际从

非根际土壤中招募细菌群落具有选择性,因此,根际

土壤细菌群落多样性较非根际土壤细菌群落多样

性低[4,40]。

  土壤细菌群落在生物地球化学循环中发挥重要

作用,也是衡量土壤环境生态系统稳定性的关键因

素[14,15,22]。通过高通量测序分析发现,撑篙竹根际土

壤中放线菌门和变形菌门为主要优势细菌群落,属于

这两个细菌门的放线菌纲和α􀆼变形菌纲也为撑篙竹

根际土壤的主要优势细菌类群,其他相对丰度较高的

还有Patescibacteria、黏球菌门和蓝藻门等3个门,以
及酸微菌纲、KD4􀆼96、Polyangia、Saccharimonadia和

蓝藻纲等5个纲。这与沈聪等[22]对干旱荒漠区柠条

林地根际土壤细菌群落组成的研究结果相近。放线

菌门细菌群落参与土壤养分元素的物质循环[4,41],共
生放线菌可以直接或间接地增加植物对养分和水分

的吸收利用,放线菌门中部分细菌群落能够增加植物

生长激素的分泌,促进植物的生长发育[5],还有一些

细菌群落能够合成抗生素和次生代谢产物来增强植

物的抗逆性[42,43]。变形菌门细菌群落也与土壤碳、
氮、磷、硫等营养元素循环有关[12,13],如α􀆼变形菌纲

中存在许多植物共生固氮菌,包括Rhizobium、Rick-
ettsia等[44]。说明撑篙竹与根际细菌群落在长期的

相互作用中形成了互惠共生的关系,其中益生菌具有

潜在的开发应用价值。

3.2 关键物种的相互作用与功能特征

  在生态系统中,微生物存在复杂的网络结构和相

互作用[45],单因素网络分析能比较直观地反映土壤

细菌群落内部潜在的相互作用关系。本研究中,根际

土壤细菌种间相互作用较非根际土壤更复杂,相互联

系更紧密,关键物种更多,表明根际土壤细菌群落之

间相互作用关系更紧密,在物质循环、能量流动和信

息传递等方面具有更高的效率。此外,网络中正相关

关系表示物种的生态位相同或具有共生性,负相关关

系表示种间存在竞争或者捕食关系[46],根际土壤中

种间正相关比率略低于非根际土壤,可能根际土壤中

细菌种间存在更激烈的竞争或者捕食关系。

  微生物的群落功能特征是微生物群落生态学研

究的重点[47],因此,本研究基于 Tax4Fun细菌群落

功能预测工具,对16S
 

rRNA基因序列进行了KEGG
功能注释。一级功能通路中,主要为新陈代谢和环境

信息处理,其中,根际土壤中新陈代谢功能通路相对

丰度更高,非根际土壤中环境信息处理功能通路相对

丰度更高,这可能与根际和非根际土壤营养成分含量

和环境理化条件差异有关。二级功能通路中,在新陈

代谢和环境信息处理方面,有较多二级功能通路相对

丰度在根际和非根际土壤中存在显著差异,在有机系

统和人类疾病方面也有较多二级功能通路相对丰度

存在显著差异。表明根际土壤和非根际土壤中细菌

群落在功能上存在差异。

3.3 土壤环境理化因子及其对细菌群落组成的影响

  从土壤环境理化条件看,根际土壤中 NH+
4􀆼N、

NO-
3􀆼N、NO-

2􀆼N和 AP的含量均低于非根际土壤,
其中,NH+

4􀆼N在根际和非根际土壤中的差异达到显

著水平(P<0.05),说明撑篙竹与细菌群落等共同作

用下,土壤中的营养成分被大量吸收,从而降低了其

在土壤中的含量,有利于保护河流免受营养元素的污

染,这与已有研究[48]报道的结果相一致;同时,撑篙

竹根际土壤pH值显著低于非根际土壤,MC较非根

际土壤高,有利于撑篙竹吸收水分和获得活性金属营

养元素。此外,根际土壤中SOM 含量较非根际土壤

高,枯萎枝叶掉落形成的枯枝落叶层也可能是造成有

机质对河流影响的原因。

  根际细菌群落的多样性和组成是植物种类和土

壤环境理化条件共同作用的结果[37,49],而且植物根

际碳源等对微生物具有选择富集作用[38]。相关性分

析表明,撑篙竹根际和非根际土壤中细菌群落相对丰

度主要与土壤 MC含量、pH 值存在显著相关性,说
明土壤 MC含量和pH值对土壤微生物群落的组成

影响较大,另外,还有SOM、NH+
4􀆼N和NO-

2􀆼N也会

造成一定的影响。但是从综合相关性分析结果来看,
细菌群落相对丰度与所测土壤环境理化指标之间的
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相关性程度不高,可能控制细菌群落组成特征的还有

其他一些环境理化指标,比如植物和微生物等的代谢

产物。下一步可以结合代谢组学进一步研究撑篙竹

根际和非根际土壤细菌群落组成的控制因素。

4 结论

  本研究结果表明,龙江河河岸带撑篙竹根际土壤

pH值、NH+
4􀆼N、NO-

3􀆼N和AP的含量均低于非根际

土壤,MC和SOM 含量则高于非根际土壤,部分理

化指标之间存在显著相关性;与非根际土壤相比,撑
篙竹根际土壤细菌群落丰富度高,而多样性低;门和

纲水平上,根际和非根际土壤中相对丰度前15的细

菌群落组成上相似,均属于中等物种及以上水平,但
是相对丰度存在差异;根际土壤细菌群落网络更复

杂、连接更紧密,且具有较多的关键物种;根际和非根

际土壤中细菌群落功能通路主要为新陈代谢和环境

信息处理;土壤中细菌群落主要与土壤pH值和水分

含量存在显著相关性。本研究结果为探究撑篙竹与

根际土壤细菌群落共同作用下,生态系统服务功能发

挥的机制及其环境影响因子等方面奠定了基础,也为

植物益生菌的开发提供了基础支持。
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Abstract:In
 

order
 

to
 

explore
 

the
 

characteristics
 

of
 

soil
 

bacterial
 

community
 

composition
 

in
 

rhizosphere
 

and
 

bulk
 

soil
 

of
 

Bambusa
 

pervariabilis
 

McClure
 

in
 

the
 

riparian
 

zone
 

of
 

Longjiang
 

River,reveal
 

the
 

interaction
 

and
 

functional
 

characteristics
 

of
 

soil
 

bacterial
 

community,and
 

the
 

environmental
 

factors
 

affecting
 

the
 

composition
 

of
 

bacterial
 

community,in
 

this
 

study,the
 

physical
 

and
 

chemical
 

environmental
 

factors
 

of
 

soil
 

in
 

this
 

area
 

were
 

investigated,and
 

the
 

high􀆼throughput
 

sequencing
 

analysis
 

of
 

soil
 

bacterial
 

community
 

was
 

carried
 

out.
 

The
 

results
 

showed
 

that
 

the
 

pH
 

value,NH+
4􀆼N,NO-

3􀆼N
 

and
 

Available
 

Phosphorus
 

(AP)
 

in
 

rhizosphere
 

soil
 

were
 

all
 

lower
 

than
 

those
 

in
 

bulk
 

soil,while
 

the
 

contents
 

of
 

Moisture
 

Content
 

(MC)
 

and
 

Soil
 

Organic
 

Matter
 

(SOM)
 

were
 

higher
 

than
 

those
 

in
 

bulk
 

soil.
 

There
 

was
 

a
 

significant
 

correlation
 

between
 

some
 

physical
 

and
 

chemical
 

indexes.
 

Alpha
 

diversity
 

analysis
 

showed
 

that
 

the
 

richness
 

of
 

bacterial
 

community
 

in
 

rhizosphere
 

soil
 

of
 

B.pervariabilis
 

McClure
 

was
 

higher
 

than
 

that
 

in
 

bulk
 

soil,but
 

the
 

diversity
 

was
 

lower
 

than
 

that
 

in
 

bulk
 

soil.
 

5
 

phyla
 

such
 

as
 

Actinobacteriota
 

(26.93%),Proteobacteria
 

(17.63%),Patescibacteria
 

(4.28%),

Myxococcota
 

(3.25%)
 

and
 

Cyanobacteriota
 

(2.65%),and
 

7
 

classes
 

such
 

as
 

Gammaproteobacteria
 

(9.56%),

Alphaproteobacteria
 

(8.06%),Acidimicrobiia
 

(3.64%),KD4􀆼96
 

(2.97%),Polyangia
 

(2.64%),Sacchari-
monadia

 

(2.65%)
 

and
 

Cyanobacteria
 

(2.58%)
 

all
 

showed
 

a
 

certain
 

degree
 

of
 

enrichment
 

in
 

rhizosphere
 

soil.
 

Single
 

factor
 

network
 

analysis
 

showed
 

that
 

the
 

interaction
 

between
 

bacterial
 

groups
 

in
 

rhizosphere
 

soil
 

was
 

more
 

complex
 

and
 

closely
 

related
 

than
 

that
 

in
 

bulk
 

soil.(Kyoto
 

Encyclopedia
 

of
 

Genes
 

and
 

Genomes,KEGG)
 

functional
 

annotation
 

showed
 

that
 

the
 

functional
 

pathways
 

of
 

bacterial
 

community
 

were
 

mainly
 

metabolism
 

and
 

environmental
 

information
 

processing.
 

Correlation
 

analysis
 

showed
 

that
 

the
 

relative
 

abundance
 

of
 

soil
 

bacterial
 

community
 

was
 

significantly
 

correlated
 

with
 

soil
 

pH
 

value
 

and
 

MC.
 

Based
 

on
 

the
 

above
 

results,the
 

rhizosphere
 

soil
 

bacterial
 

communities
 

of
 

B.pervariabilis
 

McClure
 

in
 

the
 

riparian
 

zone
 

of
 

Longjiang
 

River
 

is
 

mainly
 

affected
 

by
 

soil
 

pH
 

value
 

and
 

MC,and
 

is
 

related
 

to
 

the
 

cycling
 

of
 

carbon,nitrogen,phosphorus,sulfur,

iron
 

and
 

other
 

elements,which
 

may
 

play
 

an
 

important
 

role
 

in
 

promoting
 

plant
 

growth
 

and
 

environmental
 

pro-
tection.
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