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限根栽培对万寿菊根际微生物区系的影响

陈泽斌，李希杨，阮亚男，徐胜光

（昆明学院 农学与生命科学学院，云南 昆明 ６５０２１４）

摘要：为探讨限根栽培对万寿菊根际土壤微生物种类和丰度的影响．采用二代测序技术测定万寿菊根际
土壤ＤＮＡ中１６ＳｒＤＮＡ的Ｖ４５和ＩＴＳ１区．结果表明，限根栽培条件下根际土壤细菌类群的辛普森指数、
香农指数、ＯＴＵ丰度略低于非限根栽培，表明限根栽培略降低了细菌ＯＴＵ的丰富度．而真菌类群的辛普
森指数、香农指数和ＯＴＵ丰度均高于非限根栽培，说明限根栽培提高了真菌类群ＯＴＵ的丰富度．
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　　植物根系具有许多重要的生理功能，如吸收、
合成、分泌、感知等［１］．而限根栽培是指利用一
定的物理或生态方法，通过控制根系生长来控制根

系的体积，以及调节地上、地下部分、营养生长和

生殖生长过程的一种栽培方法［２］．目前，限根栽
培技术已应用于多种果树［３］．常见的限根栽培模
式有垄式、箱框式和坑式 ３种［４］．近年来，在美
国、澳大利亚等国家推广的根域干燥和气控根系技

术，也属于限根栽培模式［５］．限根栽培可以控制
植物生长，促进开花，同时还可减少土壤耕作中因

肥料渗漏对地下水的污染［６］．目前，关于限根栽

培对植物根系温度、光合特性、生物量积累和营养

品质影响的报道较多．然而有关限根栽培对植物根
际土壤微生物区系的影响鲜见报道，特别是其对植

物根际土壤微生物多样性的影响机理尚待阐明．因
此，本研究拟在比较两种栽培方式下，探讨万寿菊

根际微生物群落组成和分布，旨在为限根栽培技术

增产的产量生理基础提供理论依据．

１　材料与方法

１１　试验材料与试验地概况
供试万寿菊种子由云南省农业科学院花卉所提



供．在温室内穴盘基质育苗后，于２０１８年５月在
云南省宣威市落水镇健康试验田进行大田定植，

２０１８年９月进行土壤样品采集及ＤＮＡ的提取．
１２　试验设计

试验设置Ｉ１Ａ处理 （ＣＫ）为非限根栽培，Ｉ１ＡＸ
处理为限根栽培．非限根栽培及限根栽培参照武衍
等［７］的方法进行．在采摘期，随机选择３０株健康的
万寿菊，挖掘出根系，采用抖根法［８］采集根际表面

附着的土壤，混合后获得根际土壤样品．
１３　土壤ＤＮＡ的提取

采用ＤＮＡ提取试剂盒提取．
１４　１６ＳｒＤＮＡ的Ｖ４５区和ＩＴＳ１区的ＰＣＲ扩增及
回收

分别用引物５１５Ｆ／９２６Ｒ［９］和ＩＴＳ１Ｆ／ＩＴＳ２Ｒ［１０］扩
增１６ＳｒＤＮＡ的 Ｖ４５区和 ＩＴＳ１区．切胶回收目标
片段，委托上海微基生物有限公司进行测序．
１５　测序数据的生物信息学分析

对序列进行质控、过滤和拼接，得到有效序

列［１１］．对有效序列进行 ＯＴＵ聚类分析、物种分类

学分析、多样性指数分析和测序深度检测［１２］，然

后对各分类水平上的群落结构进行统计分析．

２　结果与分析

２１　细菌和真菌的ＯＴＵ丰度和α多样性
　　根际土壤样品１６ＳｒＤＮＡ的 Ｖ４５及 ＩＴＳ１区的
Ｃｈａｏ１指数、辛普森指数、有效序列数、ＯＴＵ丰度、
香农指数和覆盖率见表１和表２．结果表明，文库覆
盖了土壤样品中９９７４％以上的细菌和真菌类群．
ＯＴＵ丰度稀释曲线的斜率随着测序数量的增加而逐
渐减小 （图１和图２），表明测序量足以反映样品中
的物种组成，但依然存在少量低丰度类群没有被覆

盖．限根栽培后根际土壤细菌类群的辛普森指数与
非限根栽培相同，香农指数和ＯＴＵ丰度略低于非限
根栽培，说明限根栽培对细菌类群ＯＴＵ分布的均匀
度无影响，且略降低了细菌ＯＴＵ的丰富度．限根栽
培后根际土壤真菌类群的辛普森指数、香农指数和

ＯＴＵ丰度均高于非限根栽培，说明限根栽培提高了
真菌类群ＯＴＵ分布的均匀度和丰富度．

表１　细菌ＯＴＵ丰度和α多样性

样品名 Ｃｈａｏ１指数 辛普森指数 有效序列数 ＯＴＵ数 香农指数 覆盖率／％
Ｉ１Ａ　 ７８０５０ ００１ ３３６３７００ ７５５００ ５７０ ９９７４
Ｉ１ＡＸ ７６４５７ ００１ ３６６７３００ ７５４００ ５６１ ９９８５

表２　真菌ＯＴＵ丰度和α多样性

样品名 Ｃｈａｏ１指数 辛普森指数 有效序列数 ＯＴＵ数 香农指数 覆盖率／％
Ｉ１Ａ　 ４９７５９ ００２ ４４７２６００ ４９３００ ４４４ ９９９７
Ｉ１ＡＸ ５２９０８ ００５ ４６７５１００ ５２４００ ４８０ ９９９７

２２　细菌类群组成及丰度
从表３可以看出，在门水平方面，变形菌门

（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、绿弯菌门 （Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）、酸杆
菌门 （Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）、放线菌门 （Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅ
ｒｉａ）、拟杆菌门 （Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）是 ２个处理共

有的优势门，丰度均大于 １０％．然而限根栽培
后，变形菌门丰度降低 ２６５％，绿弯菌门丰度
降低０５０％，但酸杆菌门丰度增加 ３６５％，放
线菌门丰度降低 ２６２％，拟杆菌门丰度增
加０１７％．
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表３　门水平的细菌相对丰度

门 非限根栽培／％ 限根栽培／％
Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ ２０６１ ２０１１
Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ２６７０ ２４０５
Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ １３９９ １７６４
Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ １１６３ １１８０
Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ １３５ １５０
Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ １３４２ １０８０
Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ １３１ ００７

Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ ４６３ ５８２
Ａｒｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ １７１ １９７
Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ １６４ ３３１

Ｏｔｈｅｒｓ（丰度＜１％的类群） ３０１ ２９３

在属水平方面 （表４），尚未分类的类群 （Ｕｎ
ｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ）、黄杆菌属 （Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）、玫瑰弯菌
属 （Ｒｏｓｅｉｆｌｅｘｕｓ）、类诺卡氏属 （Ｎｏｃａｒｄｉｏｉｄｅｓ）、
Ｇａｉｅｌｌａ属、硝化螺菌属 （Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａ）是２个处理共
有的优势类群，丰度均大于１％．限根栽培后，尚
未分类类群丰度增加５６６％，黄杆菌属丰度增加
１７３％，玫瑰弯菌属丰度降低 ０１２％，类诺卡氏
属丰度降低 ０７１％，Ｇａｉｅｌｌａ属丰度降低 ０２４％，
硝化螺菌属丰度增加００７％．

表４　属水平的细菌相对丰度

属 非限根栽培／％ 限根栽培／％
Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ６２３２ ６７９８
Ｒｏｓｅｉｆｌｅｘｕｓ ２５２ ２４０
Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ２５０ ４２３
Ｎｏｃａｒｄｉｏｉｄｅｓ １８３ １１２
Ｇａｉｅｌｌａ １４８ １２４
Ｏｐｉｔｕｔｕｓ １４０ ０９９
Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａ １１８ １２５
Ｓｏｌｉｒｕｂｒｏｂａｃｔｅｒ １００ ０７０

Ｏｔｈｅｒｓ（丰度＜１％的类群） ２５７７ ２００９

２３　真菌类群组成及丰度
在门水平方面 （表５），子囊菌门 （Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）、

担子菌门 （Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）、尚未分类的类群
（Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ）、接合菌门 （Ｚｙｇｏｍｙｃｏｔａ）是２个处
理共有的优势类群，丰度均大于 ５％．限根栽培
后，子囊菌门 （Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）丰度增加３８１％，担
子菌门 （Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）丰度降低４２２％，尚未分
类的类群 （Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ）丰度下降 ０３５％，接合
菌门 （Ｚｙｇｏｍｙｃｏｔａ）丰度增加１９３％．

在属水平方面 （表６），尚未分类的类群 （Ｕｎ
ｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ）、Ｂｏｅｒｅｍｉａ属、赤霉菌属 （Ｇｉｂｂｅｒｅｌｌａ）、
被孢霉属 （Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ）、毛壳菌属 （Ｃｈａｅｔｏｍｉｕｍ）、
镰刀菌属 （Ｆｕｓａｒｉｕｍ）、隐球菌属 （Ｃｒｙｐｔｏｃｏｃｃｕｓ）

在两种栽培方式中的丰度均大于１％，是２个处理
共同的优势类群．限根栽培后，尚未分类的类群丰
度降低４８３％，Ｂｏｅｒｅｍｉａ属丰度增加１５２９％，赤
霉菌属丰度降低 ４１９％，被孢霉属丰度增加
１９５％，毛壳菌属丰度增加 ５６０％，镰刀菌属丰
度降低０４３％，隐球菌属丰度增加３３７％．

表５　门水平的真菌相对丰度

门 非限根栽培／％ 限根栽培／％
Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ ７１１７ ７４９８
Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ １３２０ ８９８
Ｚｙｇｏｍｙｃｏｔａ ５６６ ７５９
Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ １１９ ０４７
Ｂｌａｓｔｏｃｌａｄｉｏｍｙｃｏｔａ ０００ ０１０
Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ ０３８ ０３４
Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ５６０ ５２５

Ｏｔｈｅｒｓ（丰度＜１％的类群） ２８０ ２２９

表６　属水平的真菌相对丰度

属 非限根栽培／％ 限根栽培／％
Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ２７６４ ２２８１
Ｇｉｂｂｅｒｅｌｌａ １０３６ ６１７
Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ ５６４ ７５９
Ｆｕｓａｒｉｕｍ ４６０ ４１７
Ｂｏｅｒｅｍｉａ ２７６ １８０５
Ｃｒｙｐｔｏｃｏｃｃｕｓ ２６１ ５９８
Ｃｈａｅｔｏｍｉｕｍ ２４２ ８０２

Ｏｔｈｅｒｓ（丰度＜１％的类群） ４３９７ ２７２１

３　结论与讨论

采用高通量测序手段，比较万寿菊限根栽培和

非限根栽培方式下根际微生物群落组成，发现限根

栽培提高了真菌ＯＴＵ分布的均匀度和丰富度，降低
了细菌类群ＯＴＵ的丰富度，但对细菌的均匀度无影
响．限根栽培后，土壤细菌群落的丰富度和多样性
指数高于真菌，这与李岩等［１３］的研究成果一致，并

与土壤中微生物以细菌为主有关［１４］．两个处理根际
土壤中共有的优势细菌类群与袁鑫等［１５］的研究结果

一致，该５个细菌门在根际微生物中占有重要地位．
限根栽培降低了细菌类群ＯＴＵ丰富度，这可能是由
于限根栽培后，土壤氮含量升高，土壤酸化，从而

使得根际土壤细菌群落丰度下降［１６］．限根栽培后，
酸杆菌门、拟杆菌门的相对丰度增加，而变形菌门、

绿弯菌门的相对丰度降低，这与乔清华等［１７］的研究

结果一致．限根栽培后担子菌门真菌比例减少，子
囊菌门真菌比例增加，这可能是由于限根栽培后根

系分泌物大量富集造成了土壤中有机酸含量升高，

从而导致土壤 ｐＨ下降，使得真菌群落的丰度下
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降［１８］．在细菌和真菌的各分类水平方面，都检测到
丰度不等的尚未分类的微生物类群 （Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ），
推测是根际土壤中的新微生物种类，这部分序列在

数据库中找不到相应的分类信息，可能是受到测序

技术的限制．目前，对该类微生物研究较少，且还
未对其进行分类．限根栽培后，芽单胞菌的丰度增
加了１２４％，芽单胞菌是典型的植物促生菌，通过
与植物互作，进行生物固氮，诱导植物激素分泌，

促进植物生长［１９］．扈进冬等［２０］的研究结果表明，

链格孢属、赤霉菌属、镰刀菌属中的某些种常常会

引起作物真菌性病害．而本研究表明，限根栽培后，
赤霉菌属和镰刀菌属的丰度均降低，推测限根栽培

降低了病原真菌在根际土壤中的丰度，减少了病原

真菌积累．子囊菌门和担子菌门是限根栽培后根际
土壤中丰度最高的两个门，也是土壤中最丰富的真

菌类群．李发虎等［２１］发现这两类真菌能促进根系生

长．本研究发现的其他菌群是否与植物健康有关尚
不清楚，还需进一步通过试验来验证．根际土壤微
生物群落复杂，其群落特征是微生物种群协同作用

的结果，根际土壤微生物对植物的影响不能根据单

个或几个种群的变化来解释，在后续研究中还需要

进行长期的试验和多方面的观察，并结合其他研究

者的研究才能进一步揭示其对植物生长的影响．
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