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摘  要 

为了分析中国特有植物青檀和任豆根际土壤微生物多样性的差异，以自然植被青檀和人工植被任豆为研

究对象，将常规的研究手段与高通量测序技术相结合，通过比较分析的方法，说明青檀和任豆样地土壤

理化性质的差异，及其与根际土壤细菌多样性的相关性。结果表明，1) 不同植被土壤细菌群落结构存在

一定的差异，任豆样地的土壤细菌群落结构比较复杂，种群数量相对较大；青檀样地的土壤细菌群落结

构比较简单，其种群数量相对较少；2) 青檀和任豆样地的优势菌群相同，但相对丰度有差异，相对丰度

排名前5的优势菌门依次为变形菌门，放线菌门，绿弯菌门，酸杆菌门及拟杆菌门。在以上5个优势菌门

中，除放线菌门外，任豆的土壤细菌相对丰度均大于青檀；3) 从不同植被调查样地的土壤细菌alpha多
样性比较，Chao1指数、Observed OTUs指数、Shannon指数均为任豆大于青檀，其在四个不同分组中

的高低排序为RDFGJT > RDGJT > QTGJT > QTFGJT，但青檀的Simpson指数高于任豆，其高低排序为

QTFGJT > QTGJT > RDFGJT > RDGJT；4) 岩溶地区土壤的空间异质性较大，同一树种非根际土壤和根

际土壤距离相近，其微生物群落结构相似度较高，差异较小；不同树种的空间距离较远，其微生物群落

相似度较低，差异较大。因此，青檀与任豆根际土壤细菌多样性有较明显的差异。 
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Abstract 
In order to analyze the differences of microbial diversity in the rhizosphere soil of Pterocarpus 
tatarinowii and Zenia insignis, two endemic plants in China, P. tatarinowii and Z. insignis, were 
taken as the research objects, and the conventional research methods were combined with hi- 
gh-throughput sequencing technology. Through comparative analysis, the differences of soil phys-
ical and chemical properties between P. tatarinowii and Z. insignis, and their correlation with the 
bacterial diversity in the rhizosphere soil were explained. The results indicate that 1) there are 
certain differences in the soil bacterial community structure among different vegetation types. 
The soil bacterial community structure in the Z. insignis plot is relatively complex, with a relative-
ly large population size; the soil bacterial community structure of P. tatarinowii plot is relatively 
simple, and its population is relatively small; 2) The dominant flora of P. tatarinowii and Z. insignis 
sampling plots are the same, but the relative abundance is different. The top five dominant bacte-
ria in the relative abundance ranking are Proteobacteria, Actinomycetes, Chloroflexi, Acidobacte-
ria and Bacteroidetes. Among the five dominant bacterial phyla mentioned above, except for Acti-
nomycetes, the relative abundance of soil bacteria in Z. insignis is greater than that in P. tatarino-
wii; 3) From the comparison of soil bacterial alpha diversity in different vegetation survey plots, 
the Chao1 index, Observed OTUs index, and Shannon index were all higher in Z. insignis than that 
in P. tatarinowii. In the four different groups, the high-low order was RDFGJT > RDGJT > QTGJT > 
QTFGJT. However, the Simpson index of P. tatarinowii was higher than that of Z. insignis, and the 
high-low order was QTFGJT > QTGJ T> RDFGJT > RDGJT; 4) The spatial heterogeneity of soil in 
karst area is large, the distance between non rhizosphere soil and rhizosphere soil of the same 
tree species is similar, and the similarity of microbial community structure is high, but the differ-
ence is small; The spatial distance of different tree species is relatively long, and their microbial 
communities have low similarity and significant differences. Therefore, there is a significant dif-
ference in bacterial diversity in the rhizosphere soil between P. tatarinowii and Z. insignis. 
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1. 引言 

青檀(Pteroceltis tatarinowii Maxim)是我国特有的单种属树种，属于第三纪孑遗植物，因其分布范围

广，气候适应幅度宽，萌生能力强，根系发达，是石灰岩山地植物群落的常见树种，也是石漠化治理的

先锋树种，所以具有重要的学术研究价值和经济利用价值[1]。目前，关于青檀的相关研究，主要集中在

形态解剖结构及其对生境的适应性[2]、群落结构和种群分布格局[3] [4]、苗木培育[5]、病虫害防治[6]、
种质资源开发利用[7]、遗传特性及生物多样性[8]、种子生理生化特性[9]、内生真菌的筛选及种群多样性

[10] [11]、根际土壤肥力及真菌多样性[12]等方面。 
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任豆(Zenia insignis Chun)，为苏木科(Caesalpiniaceae)任豆属(Zenia)高大落叶乔木，耐旱性强，主要

分布在南方喀斯特地区，对石灰岩钙质土壤环境具有极强的适应能力，其用途广泛，具有良好的生态经

济效益，是岩溶地区植被恢复和石漠化治理的优良先锋树种。目前，关于任豆的研究，主要集中在种群

分布及群落结构特征[13] [14]、种子萌发及苗木培育[15] [16]、生理生态特征及抗逆能力[17]、饲料开发

及资源化利用[18]-[23]、退耕模式下土壤微生物多样性[24]等方面，但关于我国特有植物青檀和任豆根际

土壤微生物多样性的比较研究鲜有报道。 
在植物生长的根际土壤环境中，土壤、微生物与植物根系三者之间相互作用，相互影响，植物根际

土壤养分的组成及转化受土壤微生物的直接影响[25]。目前，关于植物根际土壤微生物的研究，主要集中

在微生物种群数量及群落结构特征[26] 、土壤物质转化的作用机制[27]、土壤微生物对植物养分吸收及抗

逆性的影响[28] [29]、根系分泌物与根际土壤微生物的交互作用等方面[30]。近年来，土地微生物多样性

及其影响因素的研究已成为生态系统研究的热点[31] [32]。因此，本研究将常规研究方法与分子生物学技

术相结合，通过比较我国两种特有树种青檀和任豆根际土壤微生物的种群数量、群落结构、土壤理化性

质以及土壤微生物多样性的差异，说明青檀和任豆根际土壤理化特性与土壤微生物多样性的关系，以便

为岩溶地区植被恢复重建及石漠化治理提供理论参考。 

2. 材料与方法  

2.1. 样品采集及处理 

本调查研究区域位于广西河池市宜州区，调查样地与主城区直线距离不超过 10 km，面积不小于 400 
m2。其中，青檀样地为自然植被样地，任豆样地为人工植被样地，种植时间均有 15a 以上，平时人为干

扰较少，属于半自然状态。在实地调研的基础上，2022 年 3 月至 8 月，按照普通生态学野外调查采样方

法，确定了 5 个青檀样地和 8 个任豆样地，采集优势树种根部周围 0~20 cm 表层的非根际土壤样品和带

土的根系样品。将采集的样品装入无菌密封袋，做好相应标记和采样记录，尽快带回实验室处理。 

2.2. 实验方法 

2.2.1. 土壤理化特性的测定 
参照常规的土壤理化分析方法，土壤含水量、pH 及有机质含量测定分别用重量法(HJ613-2011) [33]、

电位法[34]和分光光度法[35]；土壤全磷、速效磷含量测定，分别用 NaOH 熔融–钼锑抗比色法[36]和 0.5 
mol∙L−1 NaHCO3 浸提–钼锑抗比色法[37]；土壤全氮、碱解氮含量测定，分别用半微量凯氏定氮法[38]
和碱解扩散法[39]。 

2.2.2. 根际土壤和非根际土壤细菌的检测 
将采集的青檀和任豆带土根系样品置于超净工作台中，使用无菌刷去除其根表面粘附的土壤颗粒，

依次进行称重、无菌水洗涤、超声波洗涤、离心等实验流程，收集的沉淀即为青檀和任豆的根际土壤样

品，按照分组方案对样品进行编号，并保存于−86℃超低温冰冻箱中备用。通过高通量测序技术[40] [41] 
[42]，可以获取特定实验样品中的物种组成、物种丰度及微生物群落结构等相关信息，具体流程见图 1。 
 

 
Figure 1. Basic procedures for DNA sequencing of non-rhizosphere and rhizosphere soil bacteria 
图 1. 非根际和根际土壤细菌 DNA 序列测定的基本流程 
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2.3. 数据处理 

利用 Office Excel 2016 和最小显著差数法(LSD 法)对实验数据进行统计和差异性分析，通过 Origin
作图软件绘制相对丰度柱状图；利用微科盟生科云数据处理平台，根据高通量测序结果，分析土壤微生

物群落多样性；应用 SPSS 22.0 软件对根际土壤细菌丰度与土壤理化特性的相关性进行分析。 

3. 结果与分析 

3.1. 不同植被调查样地的土壤理化特性 

两种不同植被(青檀和任豆)调查样地土壤样品的基本理化特性测定结果见表 1。 
 
Table 1. Soil physicochemical characteristics of different vegetation survey plots 
表 1. 不同植被调查样地的土壤理化特性 

样地编号 pH MC 
/% 

SOM 
/g∙kg−1 

TP 
/g∙kg−1 

AP  
/mg∙kg−1 

TN 
/g∙kg−1 

AN  
/mg∙kg−1 

YMRD-1 5.94 ± 0.10f 5.34 ± 0.04f 43.06 ± 1.07e 1.74 ± 0.01bc 2.92 ± 0.77def 4.86 ± 0.26g 302.60 ± 7.00ef 

YMRD-2 6.12 ± 0.04e 5.76 ± 0.05e 46.42 ± 1.02d 1.89 ± 0.05b 3.16 ± 0.00def 5.30 ± 0.08f 313.11 ± 3.52de 

YMRD-3 6.31 ± 0.01d 8.04 ± 0.07c 53.32 ± 1.55c 1.76 ± 0.01bc 1.13 ± 0.10f 6.86 ± 0.03e 377.74 ± 5.71c 

YMRD-4 6.62 ± 0.02c 5.83 ± 0.04e 41.44 ± 0.90e 1.91 ± 0.01b 1.95 ± 0.23ef 4.85 ± 0.04g 276.95 ± 7.76g 

YMQT 6.62 ± 0.06c 9.04 ± 0.08a 64.66 ± 1.41a 2.70 ± 0.01a 22.02 ± 1.68a 15.17 ± 0.08b 736.52 ± 0.00a 

HYRD-1 6.16 ± 0.04e 2.79 ± 0.07k 32.03 ± 1.92g 1.57 ± 0.05cd 4.11 ± 1.39cde 3.40 ± 0.14j 264.57 ± 13.21g 

HYRD-2 6.08 ± 0.01e 2.76 ± 0.04k 35.74 ± 0.66f 1.08 ± 0.01e 1.19 ± 0.04f 3.76 ± 0.09i 296.08 ± 6.50f 

HYQT 6.33 ± 0.03d 3.35 ± 0.10j 41.28 ± 0.50e 1.47 ± 0.16d 4.83 ± 0.71cd 4.55 ± 0.12h 323.13 ± 2.83d 

XBRD-1 6.86 ± 0.03ab 3.73 ± 0.05i 23.72 ± 1.02h 1.60 ± 0.22cd 3.39 ± 0.75def 2.99 ± 0.12k 175.92 ± 2.51h 

XBRD-2 6.66 ± 0.03c 4.38 ± 0.04h 41.11 ± 0.47e 1.09 ± 0.05e 3.63 ± 0.86def 4.95 ± 0.04g 294.68 ± 5.68f 

LMQT 6.79 ± 0.04b 6.01 ± 0.05d 58.21 ± 0.09b 1.20 ± 0.02e 4.90 ± 0.20cd 8.38 ± 0.03c 484.86 ± 6.49b 

LSJQT 6.83 ± 0.01b 8.73 ± 0.14b 64.99 ± 1.07a 1.55 ± 0.04cd 7.62 ± 0.04b 16.59 ± 0.18a 751.78 ± 10.68a 

BLGYQT 6.95 ± 0.04a 5.07 ± 0.09g 55.13 ± 0.02c 1.63 ± 0.18cd 6.65 ± 2.49bc 7.21 ± 0.11d 381.48 ± 10.74c 

说明：① 样地编号中，字母 YM、HY、XB、LM、LSJ、BLGY 分别表示采样点叶茂、怀远、祥贝、六妹村、刘三

姐镇、白龙公园，字母 QT、RD 分别表示青檀样地、任豆样地；② 土壤理化指标中，字母 MC、SOM、TN、AN、

TP、AP 分别为水分含量、土壤有机质、全氮、碱解氮、全磷、速效磷；③ 同列数据不同小写字母表示差异显著(p 
< 0.05)，下同。 
 

在 13 个不同植被的样地中，青檀样地的土壤 pH 为 6.33~6.95，80%属于中性；任豆样地的土壤 pH
为 5.94~6.86，属于中性或弱酸性。该结果与黄必乐等人的研究结果相似[43]。 

不同植被调查样地土壤含水量有一定的差异，青檀样地的含水量为 2.76%~9.04%，其中，YMQT 样

地的含水量最高(9.04%)；任豆样地的含水量为 2.75%~8.04%，其中，YMRD-3 样地的含水量最高(8.04%)。
由此可知，青檀样地的土壤含水量略高于任豆样地，两种不同植被样地均具有较好的水分涵养作用[43]。 

土壤有机质成分复杂，主要由动植物残体及其分解产物构成，是土壤肥力的重要指标之一[44]。由表

1 可知，大部分(92.3%)调查样地的土壤有机质含量比较丰富，总体表现为青檀样地高于任豆样地，与土

壤含水量的测定结果相似。在青檀样地中，土壤有机质含量高低排序为 YMQT > LSJQT > LMQT > 
BLGYQT > HYQT > 40 g/kg。按照我国第二次土壤普查养分分级标准[45]，本研究的所有青檀样地土壤有
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机质含量均达到一级标准(40 g/kg)。 
氮是评价土壤肥力高低的重要指标，一般情况下，土壤碱解氮含量与土壤有机质及全氮含量呈正相

关。在青檀和任豆样地中，土壤全氮含量为 2.99~16.59 g/kg，土壤碱解氮含量为 175.92~751.78 mg/kg，
其中 LSJQT 样地的土壤全氮、碱解氮含量最高；所有样地均达到了一级标准，属于很丰富水平。 

土壤全磷含量为 1.08~2.70 g/kg(>1.0 g/kg)，本研究的所有调查样地的土壤全磷含量均达到一级标准

(>1.0 g/kg)，属于很丰富水平[45]；土壤速效磷含量为 1.13~22.02 mg/kg，大部分样地属于中等水平。在

青檀样地中，土壤速效磷含量为 4.83~22.02 mg/kg，其中，YMQT 样地速效磷含量最高；在任豆样地中，

土壤速效磷含量为 1.13~4.11 mg/kg，其中，HYRD-1 样地速效磷含量最高。由此可见，青檀自然植被样

地的速效磷含量显著高于任豆人工林对照样地。 

3.2. 不同植被调查样地细菌种群数量的差异 

利用 Qiime 2 软件中的 Dada 2 插件对所有样品的全部原始序列(input)依次进行质量控制(filtered)→去

噪(纠正测序错误的序列，denoised)→拼接(merged)→去嵌合体(non-chimeric)→形成 OTU，经过以上处理

步骤之后，剩余序列数目见表 2。 
 
Table 2. Statistical table for the process of generating OTU through Dada 2 denoising 
表 2. Dada 2 去噪生成 OTU 的过程统计表格 

样品编号 原始序列 质量控制 去噪 拼接 去嵌合体 数据保留率(%) 

YMRDFGJT1 70,896 59,460 52,626 15,119 14,208 20.04 

YMRDFGJT2 68,711 58,437 51,220 16,593 15,515 22.58 

YMRDFGJT3 67,657 56,157 49,385 16,634 15,375 22.72 

YMRDFGJT4 67,803 57,171 52,350 18,513 17,373 25.62 

HYRDFGJT1 46,959 32,416 27,141 9680 8540 18.19 

HYRDFGJT2 52,046 35,941 30,017 9725 8765 16.84 

XBRDFGJT1 53,382 37,297 30,973 7466 7074 13.25 

XBRDFGJT2 54,558 38,907 31,779 8926 8303 15.22 

YMRDGJT1 71,088 59,447 53,221 16,716 15,608 21.96 

YMRDGJT2 64,178 55,078 49,793 17,682 16,327 25.44 

YMRDGJT3 59,151 49,305 45,780 14,931 14,178 23.97 

YMRDGJT4 66,557 56,389 50,472 17,127 14,822 22.27 

HYRDGJT1 50,825 35,624 30,672 10,682 9664 19.01 

HYRDGJT2 53,883 38,629 32,815 11,452 9957 18.48 

XBRDGJT1 49,659 34,371 29,864 8847 8512 17.14 

XBRDGJT2 58,340 40,787 34,191 10,253 9248 15.85 

YMQTFGJT 73,458 61,688 54,133 16,855 15,576 21.2 

HYQTFGJT 53,989 38,409 32,579 8768 8065 14.94 

LMQTFGJT 52,299 35,442 29,409 8972 8327 15.92 

LSJQTFGJT 50,188 35,122 30,662 9257 8728 17.39 

BLQTFGJT 54,630 38,712 32,982 8746 8245 15.09 
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Continued 

YMQTGJT 67,360 56,821 50,400 15,724 14,734 21.87 

HYQTGJT 52,780 37,024 31,904 9492 8657 16.4 

LMQTGJT 53,381 36,357 30,489 11,432 10,693 20.03 

LSJQTGJT 54,391 38,919 32,651 10,512 9749 17.92 

BLQTGJT 50,276 37,116 32,643 10,336 9691 19.28 

说明：① 在样品编号中，字母 FGJT、GJT 表示为非根际土壤细菌、根际土壤细菌。 
 

OTU 是生物学运算的分类单位，指在数量分类学方面作为对象的分类单位的总称。为了分析各样本

之间的特有或共有的 OTU 数目，按不同树种类别及土壤微生物种类对样本进行分组，包括青檀非根际土

壤细菌(QTFGJT)、青檀根际土壤细菌(QTGJT)、任豆非根际土壤细菌(RDFGJT)、任豆根际土壤细菌

(RDGJT)四个分组。根据分组情况，绘制韦恩图(Venn diagram)分析不同样品组之间特有或共有的 OTU，

具体结果见图 2，在非根际土壤细菌中，任豆特有的 OTU 为 1708，青檀特有的 OTU 为 740，两者共有

的 OTU 为 504；在根际土壤细菌中，任豆特有的 OTU 为 1756，青檀特有的 OTU 为 878，两者共有的

OTU 为 484。由此可见，无论是根际土壤细菌，还是非根际土壤细菌，两种不同植被样地均有一定数量

的共有菌群，但任豆样地的土壤细菌特有种数量明显大于青檀；在优势树种相同的调查样地中，非根际

土壤细菌、根际土壤细菌也有一定差异，但差异相对较少，其数量大小排序均为根际土壤细菌 > 非根际

土壤细菌。 
 

 
Figure 2. OTU Venn plots of soil bacteria in the non rhizosphere and 
rhizosphere of Pteroceltis tatarinowii and Zenia insignis in different 
vegetation survey plots 
图 2. 不同植被调查样地青檀和任豆非根际和根际土壤细菌 OTU 
Venn 图 

3.3. 青檀和任豆非根际土壤与根际土壤细菌相对丰度比较 

3.3.1. 门水平 
为了比较青檀和任豆非根际和根际土壤细菌相对丰度的差异，按照分组方案，绘制相对丰度排名前

https://doi.org/10.12677/aep.2023.133086


蒋银妹 等 
 

 

DOI: 10.12677/aep.2023.133086 699 环境保护前沿 
 

10 的青檀和任豆非根际及根际土壤细菌柱状图，结果见图 3。由此可见，两种中国特有树种的土壤优势

菌门相同，均为变形菌门(Proteobacteria)、放线菌门(Actinobacteria)、酸杆菌门(Acidobacteria)、拟杆菌门

(Bacteroidetes)及绿弯菌门(Chloroflexi)，但相对丰度存在差异；在以上菌门中，除放线菌门外，任豆非根

际和根际土壤细菌的相对丰度均大于青檀。 
 

 
Figure 3. Relative abundance of bacteria in non rhizosphere and rhizosphere soil of Pterocel-
tis tatarinowii and Zenia insignis plots at the phylum level 
图 3. 青檀和任豆样地非根际和根际土壤细菌在门水平的相对丰度 

 
为了进一步说明青檀和任豆非根际和根际土壤细菌的差异，选取绝对丰度排名前 20 的菌门构建聚类

树，分析 26 个样本在门水平的聚类情况，结果见图 4。图上方和左侧的聚类树为物种在所有样地的丰度

分布相似程度聚类，左侧不同颜色表示不同分组，图中蓝色方格和红色方格颜色深浅表示相对丰度大小，

颜色越深，相对丰度越大。横向聚类的结果表示不同样地的土壤细菌在门水平的差异情况。如 RDGJT-2
和 RDGJT-3、RDFGJT-2 和 RDFGJT-3、QTGJT 和 RDGJT-1 聚为一类，因其距离最短，因此，其所在样

地的细菌组成和丰度最相似；纵向聚类结果表示不同菌群在样地之间的相似情况，相似度高的分在同一

支，如硝化螺旋菌门 (Nitrospirae)和放线菌门 (Actinobacteria)、追踪菌门 (Elusimicrobia)和疣微菌门

(Verrucomicrobia)为同一支，说明硝化螺旋菌门和放线菌门、追踪菌门和疣微菌门在不同植被样地土壤中

丰度情况相似。 

3.3.2. 纲水平 
青檀和任豆土壤细菌相对丰度排名前 7 且大于 1%的优势菌纲均为 Alphaproteobacteria、

Actinobacteria、Acidimicrobiia、MB A2 108、Chloracidobacteria、Ellin 6529、Nitrospira，其在四个分组中

相对丰度之和均超过 74%，具体情况见表 3。由此可见，青檀和任豆土壤细菌优势菌纲相似，但相对丰

度有一定的差异。 
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Figure 4. Heat map of species richness of bacterial community in non rhizosphere and rhizosphere soil of 
Pteroceltis tatarinowii and Zenia insignis at phylum level 
图 4. 门水平青檀和任豆非根际和根际土壤细菌群落物种丰度热图 

 
Table 3. Comparison of relative abundance of bacteria in non rhizosphere and rhizosphere soil of Pteroceltis tatarinowii and 
Zenia insignis plots at class level (%)  
表 3. 纲水平青檀和任豆样地非根际和根际土壤细菌相对丰度比较(%) 

优势菌纲 QTFGJT QTGJT RDFGJT RDGJT 

Alphaproteobacteria 39.43 37.26  44.18  43.78  

Actinobacteria 16.18 21.42  14.22  18.21  

Acidimicrobiia 12.58 11.78  7.75  8.71  

MB A2 108 4.23 3.60  3.34  3.18  

Chloracidobacteria 2.58 3.15 1.75 1.59 

Ellin6529 1.98 2.32 2.29 1.55 

Nitrospira 2.23 2.25 1.45 1.16 

合计 79.21  81.78 74.98  78.18  
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3.3.3. 目水平 
青檀和任豆土壤细菌相对丰度排名前 7 且大于 1%的优势菌目均为 Rhizobiales、Actinomycetales、

Acidimicrobiales、unclassified、Rhodospiillales、0319_7L14、Nitrospirales，其在 QTFGJT、QTGJT、RDFGJT、
RDGJT 相对丰度之和分别为 79.55%、80.47%、76.56%、80.15%。 

3.3.4. 科水平 
青檀和任豆土壤细菌相对丰度排名前 7 且大于 1%的优势菌科均为 unclassified、Hyphomicrobiaceae、

Rhodospirillaceae、Bradyrhizobiaceae、EB 1017、Micromonosporaceae、Mycobacteriaceae，其在 QTFGJT、
QTGJT、RDFGJT、RDGJT 相对丰度之和分别为 66.74%、64.85%、70.88%、70.16%。 

3.3.5. 属水平 
青檀和任豆土壤细菌相对丰度排名前 7 且大于 1%的优势菌属均为 unclassified、Rhodoplanes、

Bradyrizobium、Mycobacterium、Pedomicrobium、Microlunatus、Streptomyces，其在四个分组中相对丰度

之和均超过 83%，具体情况见表 4。由此可知，青檀和任豆土壤优势菌属相似，非根际和根际土壤细菌

的相对丰度虽有一定的差异，但不明显。 
 
Table 4. Comparison of relative abundance of bacteria in non rhizosphere and rhizosphere soils of Pteroceltis tatarinowii 
and Zenia insignisat genus level (%) 
表 4. 属水平青檀和任豆非根际和根际土壤细菌相对丰度比较(%) 

优势菌属 QTFGJT QTGJT RDFGJT RDGJT 

unclassified 59.22 55.25 54.96 52.98 

Rhodoplanes 14.62 13.02 18.39 19.10 

Bradyrizobium 2.10 2.78 3.89 4.16 

Mycobacterium 2.14 4.24 1.90 1.97 

Pedomicrobium 2.44 2.65 2.43 2.25 

Microlunatus 2.98 3.76 1.56 1.72 

Streptomyces 1.37 1.97 1.18 1.54 

合计 84.88 83.66 84.31 83.73 

3.3.6. 种水平 
青檀和任豆土壤细菌相对丰度排名前 5 的优势菌种均为 unclassified、massiliensis、mirabilis、

ochraceum、vannieli。其中，unclassified 和 massiliensis 在 QTFGJT、QTGJT、RDFGJT、RDGJT 四个分

组的相对丰度分别为 96.59%和 1.24%、96.00%和 1.37%、97.21%和 0.95%、96.08%和 1.24%；其余 3 种

细菌各分组中相对丰度均低于 1%。 

3.4. 不同植被根际和非根际土壤细菌多样性的比较 

3.4.1. Alpha 多样性 
为了比较青檀和任豆样地土壤细菌的多样性，利用 Alpha 多样性指数中的 chao1 指数、Observed 

OTUs、Shannon 指数及 Simpson 指数，分别说明四个不同分组土壤细菌多样性的差异。其中 Shannon 指
数、Observed OTUs 指数和 Chao1 指数的数值越大，Simpson 指数值越小，则该样本物种丰富度越高，物

种多样性越复杂，反之越低，具体结果见图 5~8。在四个分组中，chao1 指数值、Observed-features 指数

值和 Shannon 指数值的高低排序均为 RDFGJT > RDGJT > QTGJT > QTFGJT，而 Simpson 指数值高低排
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序为 QTFGJT > QTGJT > RDFGJT > RDGJT，与上述 3 种指数的排序略有不同。由此可见，与青檀样地

相比，任豆样地的土壤细菌多样性更高。 
 

 
Figure 5. Chao1 index box plot of rhizosphere and non rhizosphere soil bacteria in Pteroceltis tatarinowii and Zenia 
insignis 
图 5. 青檀和任豆根际及非根际土壤细菌 Chao1 指数箱型图 

 

 
Figure 6. Shannon index box plot of rhizosphere and non rhizosphere soil bacteria in Pteroceltis tatarinowii and 
Zenia insignis 
图 6. 青檀和任豆根际及非根际土壤细菌 Shannon 指数箱型图 
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Figure 7. Box plot of observed OTUs index of rhizosphere and non rhizosphere soil bacteria of Pteroceltis 
tatarinowii and Zenia insignis 
图 7. 青檀和任豆根际及非根际土壤细菌 Observed OTUs 指数箱型图 

 

 
Figure 8. Simpson index box plot of rhizosphere and non rhizosphere soil bacteria of Pteroceltis tatarino-
wii and Zenia insignis 
图 8. 青檀和任豆根际及非根际土壤细菌 Simpson 指数箱型图 

3.4.2. Beta 多样性 
Beta 多样性分析是用于不同生态系统之间多样性的比较，利用各样本序列间的进化关系以及丰度信

息来计算样本间的距离，反映样本间或种间是否具有显著的微生物群落差异，结果见图 9。为了进一步
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说明不同植被样地细菌群落组成的差异，对青檀和任豆非根际、根际土壤样本的 OTU 组成进行 PCoA 分

析，结果见图 10。由此可知，不同植被样地土壤细菌群落距离较远，相似度较低，差异较大；同一树种

非根际土壤和根际土壤细菌距离较近，微生物群落结构相似度较高，差异较小。 
 

 
说明：两个图中的点代表样本，不同颜色的点属于不同分组样本，

点与点之间的距离表示样本菌群差异程度，两点之间的距离越近，

表明两个样本之间的微生物群落结构相似度越高，差异越小，下同。 

Figure 9. 2D Map of NMDS analysis of bacteria in rhizosphere and 
non rhizosphere soils of Pteroceltis tatarinowii and Zenia insignis 
图 9. 青檀和任豆根际及非根际土壤细菌 NMDS 分析 2D 图 

 

 
Figure 10. 2D Map of PCoA analysis of bacteria in rhizosphere and 
non rhizosphere soils of Pteroceltis tatarinowii and Zenia insignis 
图 10. 青檀和任豆根际及非根际土壤细菌 PCoA 分析 2D 图 
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3.5. 相关性分析 

由相关性分析结果(见表 5)可知，在 6 种环境因子中，pH 与 AP 呈显著正相关，MC 与 SOM、TN、

AN 呈极显著正相关，与 TP 呈显著相关；SOM 与 TN、AN 呈极显著正相关，AN 与 TN 之间分别呈极显

著正相关，与其他不同理化因子有一定的程度相关，但不显著；TP 与 Chao1 指数和 Observed_features 呈
显著正相关；Chao1 指数和 Shannon 指数、simpson 及 observed_features 指数之间都表现为极显著正相关。 
 
Table 5. Correlation analysis between different physicochemical factors and soil bacterial diversity 
表 5. 不同理化因子与土壤细菌多样性的相关性分析 

指标 pH MC SOM TP AP TN AN chao1 shannon_ 
entropy simpson observed_ 

features 
pH 1.000           
MC 0.258 1.000          

SOM 0.269 0.868** 1.000         
TP −0.088 0.560* 0.374 1.000        
AP 0.615* 0.286 0.505 −0.060 1.000       
TN 0.357 0.791** 0.929** 0.341 0.544 1.000      
AN 0.451 0.698** 0.791** 0.247 0.489 0.907** 1.000     

chao1 −0.366 0.410 0.107 0.641* −0.437 −0.063 −0.102 1.000    
shannon_ 
entropy −0.479 0.320 0.273 0.220 −0.471 0.124 0.129 0.699** 1.000   

simpson −0.138 0.096 0.234 −0.228 −0.168 0.127 0.226 0.271 0.803** 1.000  
observed_ 
features −0.281 0.462 0.201 0.635* −0.424 0.030 −0.003 0.975** 0.767** 0.380 1.000 

 

 
说明：图中每一个点代表一个物种，点越大，对应物种丰度较高、灰色表示丰度低的物种，未在图中标出物种，将

物种投影到环境因子箭头上可比较各物种的环境偏好性；红色箭头分别表示环境因子，箭头与箭头之间的夹角，若

夹角为锐角表示正相关，钝角表示负相关，直角表示没有相关性，箭头的长度代表某个环境因子与细菌种类分布和

群落分布之间相关程度的大小，箭头越长，相关性越大，样本点之间的距离近似于菌群结构差异程度。 

Figure 11. CCA/RDA ranking diagram of correlation between the relative abundance of rhizosphere soil bacteria in genus 
level and soil physicochemical factors 
图 11. 属水平根际土壤细菌相对丰度与土壤理化因子相关性的 CCA/RDA 排序图 
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为了进一步说明根际土壤微生物群落组成与土壤理化因子的关系，可将实验结果绘制属水平物种

CCA/RDA 排序图及属水平根际土壤细菌与土壤理化因子的相互关系热图，结果见图 11 和图 12。由此可

知，属水平根际土壤细菌与 pH 及 AP 的相关性最大，影响最为显著，与其他土壤理化因子虽有一定程度

的相关性，但不显著。在属水平，Nonomuraea、Microlunatus、Pseudonocardia 受环境因子的影响最大，

分别与 MC、AN、SOM、TP、pH、AP 呈显著、极显著或极其显著正相关。 
 

 
说明：颜色深浅表示相关程度，红色表示正相关，蓝色表示负相关，黑星数目多少

表示显著程度。 

Figure 12. Heat map of relationship between rhizosphere soil bacteria and soil physico-
chemical factors at genus level 
图 12. 属水平根际土壤细菌与土壤理化因子的相互关系热图 

4. 讨论 

4.1. 不同植被样地土壤理化特性的差异 

广西为典型的喀斯特地区，岩溶地区生态环境脆弱，极易受到人为干扰破坏，造成土地石漠化的严
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重后果。土壤有机质含量是土壤肥力评价的重要指标[46]。从实测数据的比较分析可知，本研究样地的土

壤有机质含量较高，可能与其植被组成及优势树种有一定的关系。一些野外调查及实证研究发现，任豆

和青檀可以作为岩溶地区植被恢复重建及石漠化治理的优良先锋树种[46]-[51]，本研究所得结果与之相

似。因为青檀为自然植被样地的优势树种，其凋落物数量多，覆盖面积广，人为活动干扰少，所以，青

檀样地的土壤有机质含量较高，水分涵养能力相对较强[43]，这可能是其样地土壤碱解氮和全氮含量较为

丰富的原因之一。任豆是桂西南和桂西北大石山区退耕还林的优良树种，因其根部具有固氮菌，所以耐

贫瘠，对岩溶生境具有极强的适应能力，可明显改善退耕还林地的土壤理化特性，提高植物群落的物种

多样性，增强土壤肥力，促进生态系统的逐步恢复[52]。在本研究的青檀和任豆两种不同植被样地对比研

究中，无论是从非根际土壤细菌和根际土壤细菌数量的比较，均可以说明以上问题。 

4.2. 不同植被调查样地细菌多样性的差异 

根际是一个很特别的微区域，在离根表 1~2 mm 土壤中，它由于植物根系的影响，使其周围的微域

在物理、化学和生物方面与土壤主体不同。根际土壤中来自根系的有机物质可占植物光合产物的 30%左

右。因此，根际微生物在正常条件下比非根际明显增多[53]，与本研究所得结果相似。从门到种的各个不

同水平，无论是根际土壤细菌还是非根际土壤细菌，青檀和任豆的优势菌群相似，但相对丰度有一定差

异，与许广等人的研究结果相似[54] [55] [56] [57]。在本研究中，土壤细菌多样性的 Chao1 指数与 Observed 
OTUs 指数及 Shannon 指数呈正相关，且任豆的土壤细菌多样性指数值均大于青檀，其在各分组的高低排

序均为 RDFGJT > RDGJT > QTGJT > QTFGJT；青檀的土壤细菌 Simpson 指数大于任豆，其高低排序为

QTFGJT > QTGJT > RDFGJT > RDGJT，反映了土壤细菌群落从根际到非根际的变化，以及不同植被土壤

细菌多样性的差异。通常情况下，土壤细菌多样性指数越高，其物种数量越多[58] [59]。在不同植被调查

样地中，因为青檀和任豆相距较远，所以其土壤细菌相似度较低，差异较大。在同一树种调查样地中，

因其非根际和根际土壤距离相近，所以土壤微生物群落结构相似度较高，差异较小，该结果与汪其同等

人所得结果相似[57]。 

4.3. 土壤理化因子对土壤细菌多样性的影响 

土壤理化因子与土壤细菌多样性有一定的相关性，不同的土壤理化因子对土壤细菌群落结构及物种

多样性有不同的影响，其中，TP 与 Chao1 指数及 Observed_features 指数呈显著正相关。在众多环境因子

中，pH 及 AP 与属水平根际土壤细菌群落结构的相关性最大，影响最为显著；其他环境因子与土壤细菌

群落结构有一定的相关性，但不显著。 

5. 结论 

1) 不同植被土壤细菌群落结构存在一定的差异，任豆样地的土壤细菌群落结构比较复杂，种群数量

相对较大；青檀样地的土壤细菌群落结构比较简单，其种群数量相对较少； 
2) 青檀和任豆样地的优势菌门相同，但相对丰度有差异，相对丰度排名前 5 的优势菌门依次为变形

菌门，放线菌门，绿弯菌门，酸杆菌门及拟杆菌门。在以上 5 个优势菌门中，除放线菌门外，任豆的土

壤细菌相对丰度均大于青檀； 
3) 从不同植被调查样地的土壤细菌 alpha 多样性比较，chao1 指数、Observed OTUs 指数、Shannon

指数均为任豆大于青檀，其在四个不同分组中的高低排序为 RDFGJT > RDGJT > QTGJT > QTFGJT，但

青檀的 Simpson 指数高于任豆，其高低排序为 QTFGJT > QTGJT > RDFGJT > RDGJT； 
4) 岩溶地区土壤的空间异质性较大，同一树种非根际土壤和根际土壤距离相近，其微生物群落结构
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相似度较高，差异较小；不同树种的空间距离较远，其微生物群落相似度较低，差异较大。因此，青檀

与任豆根际土壤细菌多样性有较明显的差异。 
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