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摘　 要: 为了解野生和栽培阿尔泰银莲花根际土壤微生物多样性的差异ꎬ该研究采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 高通量

测序技术对野生和栽培阿尔泰银莲花根际土壤微生物的群落组成和多样性进行探究ꎮ 结果表明:(１)野生

阿尔泰银莲花根际土壤的真菌多样性显著高于栽培阿尔泰银莲花(Ｐ<０.０５)ꎬ而细菌多样性差异不显著(Ｐ>
０.０５)ꎻＮＭＤＳ 分析结果显示ꎬ野生和栽培阿尔泰银莲花根际土壤真菌群落结构差异更显著ꎮ (２)细菌９ ５６６
个可操作分类单元(ＯＴＵｓ)涉及 ３９ 门 １２７ 纲 ３１５ 目 ５００ 科 ８８６ 属ꎬ真菌 ２ ６７０ 个 ＯＴＵｓ 涉及 １５ 门 ５７ 纲 １３８
目 ２９３ 科 ５９７ 属ꎮ 在门水平上ꎬ细菌群落中的变形菌门、酸杆菌门、放线菌门及真菌群落中的担子菌门、子
囊菌门、被孢霉门均为野生和栽培阿尔泰银莲花根际土壤优势菌门ꎬ但其相对丰度在不同生长方式下存在

差异ꎮ (３)环境因子关联分析(ＲＤＡ)结果显示ꎬ土壤有机质是影响土壤细菌群落的主要因子(Ｐ<０.０５)ꎬ土
壤 ｐＨ、碱解氮和有效磷是影响真菌群落的主要因子(Ｐ<０.０５)ꎮ 综上认为ꎬ野生和栽培下的阿尔泰银莲花根

际土壤微生物群落组成和多样性存在显著差异ꎬ这种差异可能与不同生长条件下的土壤理化性质存在密切

的联系ꎬ该研究结果对阿尔泰银莲花科学种植以及土壤改良具有一定意义ꎮ
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ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｗｉｎｇ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｈａｖｅ ｃｅｒｔａｉｎ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ ｆｏｒ ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ
ｐｌａｎｔｉｎｇ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｉｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔ ｏｆ Ａ. ａｌｔａｉｃａ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ａｎｅｍｏｎｅ ａｌｔａｉｃａꎬ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍꎬ ｈｉｇｈ￣ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇꎬ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅꎬ ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

　 　 阿尔泰银莲花 ( Ａｎｅｍｏｎｅ ａｌｔａｉｃａ) 为毛茛科

(Ｒａｎｕｎｃｕｌａｃｅａｅ)银莲花属(Ａｎｅｍｏｎｅ)多年生草本

植物ꎬ又名穿骨七、玄参、九节菖蒲等ꎬ是我国名贵

中药材(杨晓东等ꎬ２０１７ꎻ朱平等ꎬ２０２１)ꎮ 阿尔泰

银莲花喜凉爽、湿润、遮荫环境ꎬ广泛分布于海拔

８００ ~ ２ ０００ ｍ 的山地、林下、沟边等地方(陈国典

等ꎬ２０２０)ꎮ 其特殊的生长环境ꎬ加上过度采掘ꎬ阿
尔泰银莲花野生资源的产量和质量逐年下降ꎮ 近

年来ꎬ阿尔泰银莲花栽培技术逐渐有所突破ꎬ形成

了一定的商品规模ꎬ这在一定程度上缓解了因过

度采集野生阿尔泰银莲花而造成的生态压力(陈

国典等ꎬ２０２０)ꎮ 对阿尔泰银莲花种植来说ꎬ深入

了解适合种植阿尔泰银莲花的土壤条件对促进阿

尔泰银莲花的高产、高质与可持续发展具有重要

意义ꎮ 大力开展阿尔泰银莲花发育生物学研究ꎬ
摸清其生长机制势在必行ꎮ

根际是植物根系与土壤微生物群落发生相互

作用的独特区域(Ｍｅｎｄｅｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３)ꎮ 根际微生

物是土壤生态系统的重要组成部分ꎬ在物质和能

量循环、土壤结构维持和土壤微生态平衡等方面

发挥着重要作用(Ｅｄｗａｒｄｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５ꎻ Ｈｏｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０２０)ꎮ 此外ꎬ根际微生物可以将有机物分解为无

机物ꎬ为植物提供有效养料ꎬ其分泌的土壤酶、有
机酸、生长刺激素等可促进植物的生长以及提高

植物对环境的适应能力(史艳财等ꎬ２０１８)ꎮ 土壤

微生物群落的多样性和稳定性有利于维持土壤系

统和植物的健康( Ｆｉｅｒｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２)ꎮ 张丽芳等

(２０２３)研究发现ꎬ不同生境下植物根际微生物的

数量和组成是影响其生态适应力的关键因子ꎮ 因

此ꎬ探究生长过程中根际土壤微生物群落结构可

为研究阿尔泰银莲花种植管理提供新思路ꎮ
考虑到根际微生物对土壤生物化学过程以及

植物生长发育的重要作用ꎬ已有研究者推测ꎬ根际

微生物群落结构的失衡可能导致药用植物土壤质

量退化、产量减少和病害发生 ( Ｃｌａｕｄｉｎｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００９)ꎮ 同理ꎬ根际微生物群落结构差异也很可能

是野生和栽培阿尔泰银莲花产量与质量差异的关

键影响因素ꎮ 目前ꎬ有关阿尔泰银莲花的研究主

要集中于药理作用、化学成分、临床应用、适应生

境等方面ꎬ其根际微生物群落相关研究却几近空
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白(陈国典等ꎬ２０２０)ꎮ 因此ꎬ本研究对阿尔泰银莲

花根际土壤微生物群落结构进行探究ꎬ具有较大

的研究价值ꎮ
本研究以白云山国家级自然保护区为研究区

域ꎬ以野生和栽培阿尔泰银莲花为研究对象ꎬ采用

高通量测序技术对阿尔泰银莲花根际土壤微生物

群落进行深入研究ꎮ 拟探讨以下问题:(１)野生和

栽培阿尔泰银莲花根际土壤微生物多样性分析ꎻ
(２)野生和栽培阿尔泰银莲花根际土壤微生物群

落组成及差异分析ꎻ(３)识别影响阿尔泰银莲花根

际土壤微生物的主要驱动因素ꎮ 本研究以期为阿

尔泰银莲花科学种植以及土壤改良提供理论依据

和指导ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 研究地点和样品采集

白云山国家级自然保护区(１１１°４８′—１１２°１６′ Ｅ、
３３°３３′—３３°５６′ Ｎ)位于河南省洛阳市嵩县南部的

伏牛山腹地ꎬ总面积达 １６ ８００ ｋｍ２ꎬ平均海拔１ ８００
ｍꎮ 研究区属于典型的大陆性季风气候ꎬ夏季高温

多雨ꎬ冬季寒冷干燥ꎬ气温 １３.１ ~ １３.９ ℃ ꎬ年均降

雨量１ ２００ ｍｍꎮ 白云山国家级森林公园属于暖温

带向北亚热带过渡的地段ꎬ南北植物交汇ꎬ植被茂

盛ꎬ地理景观高度多样化ꎬ为阿尔泰银莲花的生长

与繁殖创造了良好环境条件ꎮ
取样点位于白云山国家级自然保护区ꎬ栽培

阿尔泰银莲花是将根茎剪成 ３ ~ ５ ｃｍ 小段ꎬ按行株

间距开沟、平栽、覆土ꎬ植株栽植密度设置为 ３０
ｃｍꎬ种植密度较稀疏ꎮ 栽培阿尔泰银莲花取样地

为林下人工管理种质资源圃ꎬ环境无阳光暴晒ꎬ阴
暗潮湿ꎬ一般不需要浇水ꎮ 人工栽培生境与野生

环境相仿ꎬ阿尔泰银莲花均生长于优势种锐齿槲

栎林下ꎬ土壤养分状况基本一致ꎮ 栽培阿尔泰银

莲花与野生阿尔泰银莲花的距离大约为 ２ ｋｍꎬ其
生长年限为 ２ ~ ３ 年ꎬ栽培面积大约为 １ ｈｍ２ꎮ

２０２１ 年 ５ 月ꎬ分别采集野生和栽培阿尔泰银

莲花根际土壤ꎬ根际土壤定义为轻轻摇动附着在

植物根部(包括侧根)的土壤ꎮ 随机设置了 ３ 个 ２０
ｍ × ２０ ｍ 的重复样方ꎬ每两个样方之间的间隔超

过 ３０ ｍꎮ 在每个样方内利用五点采样法ꎬ随机选

取每个点附近 ５ 株以上的阿尔泰银莲花ꎬ使用无

菌刷子将与根系紧密附着的根际土壤刷掉ꎬ最后

将每个样方 ５ 个采样点的土壤均匀混合为一个样

品ꎮ 野生和栽培阿尔泰银莲花根际土壤样品各 ３
份ꎮ 从采集的土壤中去除残留的根系和碎石ꎮ 随

后将土壤样品分为两份ꎬ一份装入无菌 ５ ｍＬ 的离

心管ꎬ将其带回实验室保存在－８０ ℃冰箱中ꎬ用于

后期提取土壤微生物总 ＤＮＡꎻ另一份土壤过 ２ ｍｍ
筛去除杂质后并风干ꎬ用于测定土壤的理化性质ꎮ
１.２ 土壤理化性质测定

参照«土壤农化分析»土壤理化性质的常规方

法测定 有 机 质、 ｐＨ、有 效 磷、 碱 解 氮 ( 鲍 士 旦ꎬ
２０１０)ꎮ 土壤 ｐＨ 采用玻璃复合电极 ｐＨ 计测定ꎻ
有机质采用重铬酸钾容量法测定ꎻ碱解氮采用培

养皿扩散法测定ꎻ有效磷采用 ＮａＨＣＯ３浸提—钼蓝

比色法测定(张彧娜等ꎬ２０２２)ꎮ
１.３ 土壤微生物总 ＤＮＡ 提取、ＰＣＲ 扩增及高通量

测序

根据 ＦａｓｔＤＮＡ® ＳＰＩＮ Ｋｉｔ ｆｏｒ Ｓｏｉｌ 试剂盒 (ＭＰ
Ｂｉｏｍｅｄｉｃａｌｓꎬ Ｎｏｒｃｒｏｓｓꎬ ＧＡꎬ Ｕ. Ｓ.) 的操作说明ꎬ从
０.５ ｇ 冷冻土壤样品中提取总 ＤＮＡꎮ 引物对应区域:
细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基 因 的 扩 增 引 物 为 ５１５Ｆ ( ５′￣
ＧＴＧＣＣＡＧＣＭＧＣＣＧＣＧＧＴＡＡ￣３′)和 ８０６Ｒ(５′￣ＧＧＡＣＴ
ＡＣＨＶＧＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ￣３′)ꎻ真菌 ＩＴＳ 区域的扩增

引物为 ＩＴＳ１Ｆ(５′￣ＣＴＴＧＧＴＣＡＴＴＴＡＧＡＧＧＡＡＧＴＡＡ￣３′)
和 ＩＴＳ２Ｒ(５′￣ＧＣＴＧＣＧＴＴＣＴＴＣＡＴＣＧＡＴＧＣ￣３′)(Ｊｉｎ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０２２)ꎮ ＰＣＲ 扩增程序如下: ９５ ℃ 预变性 ５
ｍｉｎꎬ９５ ℃变性 ３０ ｓꎬ５５ ℃退火 ３０ ｓꎬ７２ ℃延伸 ３０ ｓꎬ
共循环 ２７ 次ꎻ最后在 ７２ ℃下延伸 １０ ｍｉｎ(严少娟

等ꎬ２０２２ꎻ 汪汉成等ꎬ２０２２)ꎮ 将分离纯化后的 ＰＣＲ
产物进行 ＤＮＡ 文库的构建ꎬ并利用上海美吉生物医

药科技有限公司的 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 平台进行高通量

测序ꎮ
１.４ 数据处理与分析

基于 Ｑｉｉｍｅ２( ｈｔｔｐｓ: / / ｑｉｉｍｅ２. ｏｒｇ)分析平台对

原始数据进行区分并归类ꎬ去除嵌合体ꎬ根据序列

相似度(９７％)构建操作分类单元(ＯＴＵｓ) (Ｙａｎｇ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎮ 为了分析野生和栽培阿尔泰银莲花

根际微生物群落的差异性ꎬ绘制稀释曲线探究取

样数据的合理性ꎬ并通过韦恩图、ＮＭＤＳ 分析方法

和 Ａｌｐｈａ 多样性指数分析土壤微生物群落结构的

差异ꎮ
为了探究野生和栽培阿尔泰银莲花根际土壤

微生物群落组成ꎬ采用 Ｃｉｒｃｏｓ 图和物种丰度堆积柱

状图对微生物群落组成进行可视化分析ꎬ并利用

９６４１８ 期 王晶等: 阿尔泰银莲花根际土壤微生物多样性研究



ＳＴＡＭＰ 软件中的 ｔ￣ｔｅｓｔ 检验分析各组间样本差异

物种ꎮ
为了进一步研究野生和栽培阿尔泰银莲花根

际土壤微生物群落结构与环境因子的关系ꎬ利用

ＲＤＡ 探究土壤理化因子对野生和栽培阿尔泰银莲

花根际土壤微生物群落结构的影响ꎮ 使用 Ｒ 语言

软件中的 ＡＮＯＶＡ 函数来检验每个环境因子对土

壤微生物群落分布影响的显著性ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 土壤理化性质

从表 １ 可以看出ꎬ野生阿尔泰银莲花根际土壤

ｐＨ 和碱解氮的含量均显著高于栽培阿尔泰银莲

花根际土壤ꎮ

表 １　 野生和栽培阿尔泰银莲花根际土壤理化性质
Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌｓ

ｏｆ ｗｉｌｄ ａｎｄ ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ Ａｎｅｍｏｎｅ ａｌｔａｉｃａ

生长方式
Ｇｒｏｗｔｈ
ｍｏｄｅ

ｐＨ

有效磷
Ａｖａｉｌａｂｌｅ
ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ
( ｇｋｇ ￣１)

土壤有机质
Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ

ｍａｔｔｅｒ
( ｇｋｇ ￣１)

碱解氮
Ａｌｋａｌｉ￣

ｈｙｄｒｏｌｙｚａｂｌｅ
ｎｉｔｒｏｇｅｎ

(ｍｇｋｇ ￣１)

Ａ ５.３３±
０.１３ａ

６.４６±
０.７７ａ

８７.８２±
２１.００ａ

１７２.０８±
２.３３ａ

Ｂ ４.４１±
０.１１ｂ

４.７５±
０.３２ａ

８５.５３±
３.４０ａ

１３７.０８±
５.０８ｂ

　 注: Ａ. 野生组ꎻ Ｂ. 栽培组ꎮ 不同小写字母表示显著差异
(Ｐ<０.０５)ꎮ 下同ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: Ａ. Ｗｉｌｄ ｇｒｏｕｐꎻ Ｂ. Ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ ｇｒｏｕｐ. Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅｓ
ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ (Ｐ<０.０５) . Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

２.２ 阿尔泰银莲花根际土壤微生物多样性

对土壤样品 １６Ｓ ｒＲＮＡ 和 ＩＴＳ 进行测序及 ＯＴＵ
聚类ꎬ共得到 ９ ５６６ 个细菌 ＯＴＵｓ 和 ２ ６７０ 个真菌

ＯＴＵｓꎮ 物种注释显示ꎬ细菌 ＯＴＵｓ 分属 ３９ 门 １２７
纲 ３１５ 目 ５００ 科 ８８６ 属ꎬ真菌 ＯＴＵｓ 分属 １５ 门 ５７
纲 １３８ 目 ２９３ 科 ５９７ 属ꎮ 由图 １ 可知ꎬ根据稀释曲

线ꎬ随着序列数量的增加ꎬ物种丰富度增加逐渐较

少ꎬ显示了样本的物种丰富度随序列数增加的一

系列变化趋势ꎻ之后随着测序数量的增加ꎬ各个样

本的物种丰富度指数均趋于平缓ꎬ表明抽平后的

序列数据量趋近饱和ꎬ表明取样数据的合理性ꎬ能
够较真实地反映阿尔泰银莲花根际土壤微生物群

落变化特征ꎮ

ＯＴＵ 比较分析结果(图 ２)显示ꎬ野生和栽培

阿尔泰银莲花根际土壤样本中共有的细菌 ＯＴＵ 数

为５ ３３２ꎬ占细菌 ＯＴＵ 总数的 ５５. ７４％ꎻ共有真菌

ＯＴＵ 数为 ７４０ꎬ占真菌 ＯＴＵ 总数的 ２７.７２％ꎮ 野生

和栽培阿尔泰银莲花根际土壤特有的细菌 ＯＴＵ 数

分别为２ ２９６个和 １ ９３８ 个ꎬ特有的真菌 ＯＴＵ 数分

别为１ ２０７个和 ７２３ 个ꎮ
ＮＭＤＳ 分析结果(图 ３)进一步显示野生和栽

培阿尔泰银莲花根际土壤细菌和真菌群落组成均

存在显著差异ꎮ Ａｌｐｈａ 多样性指数分析结果(表

２)显示ꎬ野生和栽培阿尔泰银莲花根际土壤细菌

群落多样性差异不显著(Ｐ>０.０５)ꎬ而真菌群落多

样性存在显著差异(Ｐ<０.０５)ꎬ且野生阿尔泰银莲

花根际土壤细菌群落和真菌群落的多样性均高于

栽培条件下的ꎮ
２.３ 不同栽培模式下土壤微生物群落结构分析

筛选出贡献率前 １％的所有 ＯＴＵ 构建 Ｃｉｒｃｏｓ
图(图 ４)ꎬ细菌共筛选出 ９７ 个 ＯＴＵｓꎬ真菌共筛选

出 ２７ 个 ＯＴＵｓꎮ 大多数具有代表性的序列在野生

和栽培阿尔泰银莲花根际土壤中均被检测到ꎬ如
细 菌 中 的 慢 生 根 瘤 菌 属 ( Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ )
(ＯＴＵ１０６)、Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿Ｕｄａｅｏｂａｃｔｅｒ(ＯＴＵ８４)、未定

名的 黄 色 杆 菌 ( ｎｏｒａｎｋ ＿ ｆ ＿ Ｘａｎｔｈｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ )
(ＯＴＵ７１７８) 和 真 菌 中 的 被 孢 霉 属 (Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ)
(ＯＴＵ５０５５、ＯＴＵ１７４０、ＯＴＵ７０９８)在两种生长方式

中均有很丰富的存在ꎮ 而真菌中的 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｆ＿
Ｈｙａｌｏｓｃｙｐｈａｃｅａｅ(ＯＴＵ６７６３)和蜡壳耳属( Ｓｅｂａｃｉｎａ)
(ＯＴＵ３２)仅在栽培的阿尔泰银莲花中广泛存在ꎮ

在门分类水平上ꎬ６ 份土壤样品共有细菌 ３９
门ꎬ真菌 １５ 门(图 ５)ꎮ 野生和栽培阿尔泰银莲花

根际 土 壤 细 菌 群 落 优 势 门 依 次 为 变 形 菌 门

(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ) ( ２１. ５０％ ~ ２８. １８％)、酸 杆 菌 门

(Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ ) ( １４. ７６％ ~ １８. ４２％)、 放 线 菌 门

(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ) ( １１. ６８％ ~ １４. ６９％)、疣 微 菌 门

(Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ) (１０. ６１％ ~ １５. ４０％)、绿弯菌门

( Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ ) ( ６.４４％ ~ ７.４３％ )、 浮 霉 菌 门

(Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ)(５.０９％ ~６.８３％)、甲基单胞菌门

(Ｍｅｔｈｙｌｏｍｉｒａｂｉｌｏｔａ)(４.２０％ ~ ５.１２％)ꎬ约为总群落

的 ８５％ꎮ 野生阿尔泰银莲花土壤中变形菌门和放

线菌门相对丰度较高ꎬ而栽培阿尔泰银莲花土壤

中酸杆菌门和疣微菌门相对丰度较高ꎮ 真菌群落

以担子菌门(Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ) (２７. ９４％ ~ ４４. ９４％)、
子囊菌门 (Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ) (２７.５１％ ~２８.７０％)、被孢
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Ａ１. 野生土壤样品 １ꎻ Ａ２. 野生土壤样品 ２ꎻ Ａ３. 野生土壤样品 ３ꎻ Ｂ１. 栽培土壤样品 １ꎻ Ｂ２. 栽培土壤样品 ２ꎻ Ｂ３. 栽培土壤样

品 ３ꎮ
Ａ１. Ｗｉｌｄ ｓｏｉｌ Ｓａｍｐｌｅ １ꎻ Ａ２. Ｗｉｌｄ ｓｏｉｌ Ｓａｍｐｌｅ ２ꎻ Ａ３. Ｗｉｌｄ ｓｏｉｌ Ｓａｍｐｌｅ ３ꎻ Ｂ１. Ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ ｓｏｉｌ Ｓａｍｐｌｅ １ꎻ Ｂ２. Ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ ｓｏｉｌ Ｓａｍｐｌｅ ２ꎻ
Ｂ３. Ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ ｓｏｉｌ Ｓａｍｐｌｅ ３.

图 １　 根际土壤微生物群落物种丰富度指数稀释曲线
Ｆｉｇ. １　 Ｒａｒｅｆａｃｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅ ｏｆ ｓｐｅｃｉｅｓ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

图 ２　 阿尔泰银莲花根际土壤微生物 ＯＴＵ 韦恩图
Ｆｉｇ. ２　 ＯＴＵ Ｖｅｎｎ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｏｆ Ａｎｅｍｏｎｅ ａｌｔａｉｃａ

霉门(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ) (１６.５０％ ~ ３４.８３％)、罗兹

菌门(Ｒｏｚｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ) (５.２０％ ~ ９.４８％)为优势门ꎬ
约为总群落的 ９８％ꎮ 其中ꎬ野生阿尔泰银莲花根

际土壤中的被孢霉门丰富度显著高于栽培组ꎬ而
担子菌门相对丰度显著低于栽培组ꎮ

在属分类水平上(表 ３)ꎬ野生阿尔泰银莲花根

际土壤细菌优势属为 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿Ｕｄａｅｏｂａｃｔｅｒ、未定

名的黄色杆菌( ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿Ｘａｎｔｈｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ)、罗库

菌属(Ｒｏｋｕｂａｃｔｅｒｉａｌｅｓ)ꎻ栽培阿尔泰银莲花根际细

菌 优 势 属 为 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ ＿ Ｕｄａｅｏｂａｃｔｅｒ、
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图 ３　 根际土壤微生物群落 ＮＭＤＳ 分析
Ｆｉｇ. ３　 ＮＭＤＳ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

Ｖｉｃｉｎａｍｉｂａｃｔｅｒ、罗库菌属(Ｒｏｋｕｂａｃｔｅｒｉａｌｅｓ)ꎮ 野生阿

尔泰银莲花根际真菌优势属为被孢霉属、蜡壳耳

属、红菇属(Ｒｕｓｓｕｌａ)ꎻ栽培阿尔泰银莲花根际真菌

优势 属 为 蜡 壳 耳 属、被 孢 霉 属、 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿ ｆ ＿
Ｈｙａｌｏｓｃｙｐｈａｃｅａｅꎮ

在各个水平上ꎬ对数据进行差异显著性检验ꎬ
筛选出丰度在不同组间具有显著差异的微生物类

群(具有显著性差异的丰度前 １０ 的类群)(图 ６)ꎬ细
菌微生物中的迷踪菌纲(Ｅｌｕｓｉｍｉｃｒｏｂｉａ)、ｎｏｒａｎｋ＿ｏ＿
ｌｉｎｅａｇｅ＿ＩＶ、ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿ｎｏｒａｎｋ＿ｏ＿ｌｉｎｅａｇｅ＿ＩＶ、ｌｉｎｅａｇｅ＿
ＩＶ、迷踪菌门(Ｅｌｕｓｉｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ)在野生阿尔泰银莲花

根际土壤中丰度占比较大ꎬ并在组间均达到显著差

异水平 ( Ｐ < ０. ０５)ꎻ 真菌微生物中的被孢霉目

(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａｌｅｓ)、被孢霉属、被孢霉门、被孢霉科

(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａｃｅａｅ)、被孢霉纲 (Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｅｔｅｓ) 等

在组间丰度差异均达到显著水平ꎮ
２.４ 土壤环境因子 ＲＤＡ 分析

ＲＤＡ 分析结果(图 ７)显示ꎬ４ 种环境因子对细

菌微生物群落总解释率为 ８２.４５％ꎬ对真菌微生物群

落总解释率为 ７７.５９％ꎮ 碱解氮、ｐＨ 和有效磷之间

夹角为锐角ꎬ呈正相关ꎮ 土壤有机质能够显著影响

阿尔泰银莲花根际土壤细菌群落结构(Ｐ<０.０５)(表
４)ꎬ土壤 ｐＨ、碱解氮、有效磷对阿尔泰银莲花根际

土壤真菌群落结构均具有显著影响(Ｐ<０.０５)ꎮ

３　 讨论与结论

阿尔泰银莲花的栽培可能对土壤养分和理化

性质产生影响ꎮ 本研究前期栽培生境与野生生境

相仿且土壤养分状况一致ꎬ后期发现栽培阿尔泰

银莲花根际土壤 ｐＨ 和碱解氮含量均显著低于野

生阿尔泰银莲花根际ꎬ表明阿尔泰银莲花栽培后

会吸收利用土壤中的养分ꎬ可能会引起有机碳含

量下降、重要的氮磷等营养元素失衡ꎬ导致阿尔泰

银莲花的土壤出现酸化趋势ꎮ 栽培阿尔泰银莲花

的根系会产生大量有机酸ꎬ并且根系微生物的代

谢活动也会引起土壤酸化(张亚玉等ꎬ２００８)ꎮ
本研究基于高通量测序技术ꎬ对野生和栽培

阿尔泰银莲花根际土壤微生物群落多样性进行研

究ꎮ 本研究结果表明ꎬ生长方式没有显著影响阿

尔泰银莲花根际土壤细菌多样性(Ｐ>０.０５)ꎬ原因

可能是研究区均在洛阳白云山内ꎬ地理位置、大气

候和生态环境具有一定的相似性ꎮ 然而ꎬ野生阿

尔泰银莲花根际真菌多样性显著高于栽培ꎬ可能

是因为土壤 ｐＨ<５.０ 会对耐酸性较弱的真菌的生

长繁殖产生不利影响(魏志文ꎬ２０１９ꎻ 万人源等ꎬ
２０２１)ꎮ 此外ꎬ栽培阿尔泰银莲花的过程可能会破

坏土壤的物理化学结构ꎬ 降低了土壤养分含量以
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表 ２　 Ａｌｐｈａ 多样性分析
Ｔａｂｌｅ ２　 Ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ

生长方式
Ｇｒｏｗｔｈ ｍｏｄｅ

Ｒｉｃｈｎｅｓｓ 指数
Ｒｉｃｈｎｅｓｓ ｉｎｄｅｘ

细菌
Ｂａｃｔｅｒｉｕｍ

真菌
Ｆｕｎｇｕｓ

Ｃｈａｏ１ 指数
Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ

细菌
Ｂａｃｔｅｒｉｕｍ

真菌
Ｆｕｎｇｕｓ

Ａｃｅ 指数
Ａｃｅ ｉｎｄｅｘ

细菌
Ｂａｃｔｅｒｉｕｍ

真菌
Ｆｕｎｇｕｓ

Ａ ４ ７３５.００±４９.１７ａ ９８０.３３±３３.８２ａ ６ ３９９.６７±４０.６１ａ １ １８９.４３±４０.６１ａ ６ ５５８.１３±６１.０９ａ １ １９８.１３±５８.６１ａ

Ｂ ４ ６０９.６７±８７.００ａ ７２２.００±４４.７１ｂ ６ ０７３.７９±１５８.５８ａ ９５４.５９±５５.１１ｂ ６ ２０１.０９±１４４.９８ａ ９７０.６６±４７.８７ｂ

图 ４　 根际土壤微生物群落的优势 ＯＴＵ
Ｆｉｇ. ４　 Ｄｏｍｉｎａｎｃｅ ＯＴＵ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

图 ５　 根际土壤微生物在门水平上的丰度
Ｆｉｇ. ５　 Ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ
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表 ３　 根际土壤微生物在属水平上的组成(前 １０ 个属)
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ａｔ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ (Ｔｏｐ １０ ｇｅｎｅｒａ)

细菌
Ｂａｃｔｅｒｉｕｍ

占比 Ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ (％)

Ａ Ｂ

　 　 真菌
　 　 Ｆｕｎｇｕｓ

占比 Ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ (％)

Ａ Ｂ

Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿Ｕｄａｅｏｂａｃｔｅｒ ８.０４ １１.７３ 被孢霉属
Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ

３４.７３ １６.４２

罗库菌属
Ｒｏｋｕｂａｃｔｅｒｉａｌｅｓ

３.８３ ４.８０ 蜡壳耳属
Ｓｅｂａｃｉｎ

９.７３ １７.８８

未定名的黄色杆菌
Ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿Ｘａｎｔｈｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ

４.１１ ２.５９ 红菇属
Ｒｕｓｓｕｌａ

５.６４ ７.９６

Ｖｉｃｉｎａｍｉｂａｃｔｅｒ ３.７０ ５.２１ Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｆ＿Ｈｙａｌｏｓｃｙｐｈａｃｅａｅ ０.１４ ９.６２

Ｎｏｒａｎｋ＿ｏ＿Ｇａｉｅｌｌａｌｅｓ ３.３５ ２.７２ 铜绿梭菌
Ｓｏｌｉｃｏｃｃｏｚｙｍａ

５.５３ ３.２９

Ｎｏｒａｎｋ＿ｏ＿Ｓｕｂｇｒｏｕｐ＿２ ２.７９ ３.５０ Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｐ＿Ｒｏｚｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ １.２１ ６.８７

慢生根瘤菌属
Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ

２.５０ ２.０１ 未分类的子囊菌门
Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｐ＿Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ

２.３６ ３.８６

未定名的酸杆菌目
Ｎｏｒａｎｋ＿ｏ＿＿Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａｌｅｓ

２.３２ ３.４２ Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｏ＿ＧＳ１１ ３.６８ ２.４６

Ｎｏｒａｎｋ＿ｃ＿ＡＤ３ ２.３０ ２.２６ Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｋ＿ｆｕｎｇｉ ２.７０ １.３８

未定名的浮霉菌科
Ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿Ｇｅｍｍａｔａｃｅａｅ

２.１９ ２.６６ 乳菇属
Ｌａｃｔａｒｉｕｓ
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图 ６　 根际土壤微生物显著差异性类群分析
Ｆｉｇ. ６　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｔａｘａｓ

及土壤健康程度ꎬ这些影响可能抑制了某些根际

微生物的繁殖ꎬ导致栽培阿尔泰银莲花根际土壤

真菌多样性较低(Ｈｉｍａｄｒｉ ＆ Ｐｒａｎａｂꎬ ２０１６)ꎮ 除此

之外ꎬ氮素含量的变化也会显著影响栽培阿尔泰

银莲花根际土壤真菌的群落结构 ( Ｄｏｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０２１)ꎮ Ｗａｎｇ 等(２０１８)发现ꎬ真菌群落多样性可

能比细菌群落多样性更容易受土壤养分的影响ꎻ
Ｆａｎｇ 等(２０２２)还发现ꎬ真菌群落比细菌群落受人

参生长方式影响更大ꎮ 这些研究均表明ꎬ真菌群

落比细菌群落受影响更大ꎬ这与本研究结果一致ꎮ
因此ꎬ野生阿尔泰银莲花根际土壤真菌多样性差

异显著可能是更容易受到土壤养分影响的原因ꎮ
本研究首次关注野生和栽培阿尔泰银莲花根

际土壤微生物群落组成ꎬ结果表明ꎬ在细菌群落组

成方面ꎬ变形菌门、酸杆菌门、放线菌门是阿尔泰

银莲花根际土壤中的优势种群ꎬ这与之前的研究

结果一致(Ｎｉｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８ꎻ 董青青等ꎬ２０２２)ꎮ 变

形菌门是反映土壤营养状况的重要指标之一ꎬ在
营养丰富的野生阿尔泰银莲花根际土壤中相对丰

度较高ꎬ且被视为凋落物分解转化的主要功能细

菌(Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２２)ꎮ 酸杆菌门通常是寡养和

嗜酸性细菌门ꎬ 适宜生长于低营养和偏酸性的土
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Ｎ. 碱解氮ꎻ Ｐ. 有效磷ꎻ ＳＯＭ. 土壤有机质ꎮ
Ｎ. Ａｌｋａｌｉ￣ｈｙｄｒｏｌｙｚａｂｌｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎꎻ Ｐ. Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓꎻ ＳＯＭ. Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ.

图 ７　 土壤微生物群落与环境因子的 ＲＤＡ 分析
Ｆｉｇ. ７　 ＲＤＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

表 ４　 土壤理化因子的显著性检验
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ ｔｅｓｔ ｏｆ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

土壤理化因子
Ｓｏｉｌ
ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｆａｃｔｏｒ

细菌 Ｂａｃｔｅｒｉｕｍ

Ｆ Ｐ

真菌 Ｆｕｎｇｕｓ

Ｆ Ｐ

ｐＨ ０.９１０ ８ ０.５３９ １.２９５ ８ ０.００９��

有效磷
Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ

１.３７３ ３ ０.１８６ １.３０４ ７ ０.０４９�

土壤有机质
Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ

１.４３８ ０ ０.０４２� １.２８９ ４ ０.２０８

碱解氮
Ａｌｋａｌｉ￣ｈｙｄｒｏｌｙｚａｂｌｅ
ｎｉｔｒｏｇｅｎ

０.９７７ ４ ０.６４２ １.４９９ ５ ０.００８��

　 注: � 代表显著相关(Ｐ< ０. ０５)ꎻ �� 代表极显著相关(Ｐ<
０.０１)ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: � ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ( Ｐ < ０. ０５ )ꎻ
�� ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｅｘｔｒｅｍｅｌｙ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ (Ｐ<０.０１) .

壤(Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２２)ꎬ这和本研究酸杆菌门在栽

培土壤丰度较高研究结果一致ꎮ 在真菌群落组成

中ꎬ担子菌门、子囊菌门和被孢霉门均为野生和栽

培土壤的优势真菌门ꎬ但其相对丰度存在差异ꎬ这

与前人的研究结果一致(Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０２０ꎻ 童玲等ꎬ
２０２２)ꎮ 担子菌门在降解凋落物中复杂木质纤维

素组 分 和 土 壤 养 分 循 环 中 发 挥 着 重 要 作 用

(Ｌｕｎｄｅｌｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０)ꎮ 子囊菌门以腐生营养型的

真菌为主ꎬ一般存在于较高 ｐＨ 的土壤中ꎬ对环境

压力具有较好的抵御能力(Ｙｕａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７ꎻ 李

德会等ꎬ２０２２)ꎬ这与本研究结果一致ꎮ 此外ꎬ细菌

类 群 下 的 迷 踪 菌 属、 ｌｉｎｅａｇｅ ＿ ＩＶ、 ｎｏｒａｎｋ ＿ ｆ ＿
Ｘａｎｔｈｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ 和真菌类群下的被孢霉属、铜绿

梭菌等在野生阿尔泰银莲花根际土壤占优势ꎬ这
些菌属可能在促进土壤养分循环和阿尔泰银莲花

的生长中发挥着重要作用 ( Ｕｌｌａｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１９)ꎮ
野生和栽培阿尔泰银莲花根际土壤微生物的组成

及物种丰度存在差异ꎬ表明不同生长方式下根际

主要微生物类群的生态策略是不同的ꎮ
土壤特性是影响植物根际土壤微生物群落结

构的重要因素ꎮ 在本研究中ꎬ土壤有机质的含量

是影响细菌群落结构的最显著因素ꎬ与朱平等

(２０１７)的研究结果一致ꎮ 土壤 ｐＨ、碱解氮和有效
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磷是影响真菌群落结构的主要环境因子ꎬ这与刘

红梅等(２０１９)的研究结果一致ꎮ 土壤 ｐＨ 通过影

响酶的形成、活力或者细胞膜的通透性等重要的

生理生化活动来影响微生物群落的多样性ꎮ 李敏

和高秀宏(２０２１)发现氮和磷含量能够显著影响根

际土壤真菌群落ꎬ氮元素的转化和循环与土壤真

菌有着密切的关系ꎬ磷元素在真菌的繁殖和生长

中也发挥了重要的作用ꎮ 因此ꎬ影响阿尔泰银莲

花根际土壤细菌和真菌的主要驱动因素是存在差

异的ꎮ
本研究系统地分析了野生和栽培阿尔泰银莲

花的根际土壤微生物群落结构的差异ꎬ揭示了不

同种植方式对阿尔泰银莲花根际微生物群落多样

性的影响ꎮ 本研究结果发现ꎬ与野生阿尔泰银莲

花相比ꎬ栽培阿尔泰银莲花根际土壤细菌和真菌

多样性较低ꎮ 野生阿尔泰银莲花中酸杆菌门、放
线菌门和被孢霉门的相对丰度明显高于栽培阿尔

泰银莲花ꎮ 环境因子关联分析进一步显示ꎬ土壤

有机质是影响土壤细菌群落的主要因子ꎬ而土壤

ｐＨ、碱解氮和有效磷是影响真菌群落的主要因子ꎮ
本研究结果可为阿尔泰银莲花的科学种植以及土

壤改良提供理论依据和指导ꎮ
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