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摘    要：【目的】 研究秋茄、白骨壤、桐花树等 3种红树植物根际与非根际土壤细菌群落结构及多样性特征，为阐

明土壤微生物群落对红树植物的生长及其在红树林生态系统保护与修复中的重要作用提供科学支撑。【方法】  提

取 3种红树植物根际土壤及同一区域非根际土壤宏基因组 DNA，利用 Illumina NovaSeq测序技术，分析土壤细菌群

落结构及多样性。【结果】  ①4组土壤样本共鉴定出细菌 39门、55纲、126目、244科、511属，非根际土壤样本

OTU数目大于 3组红树植物土壤样本，同时其在观测物种数和多样性指数上也表现出了更高的丰富性与多样性；

②4组土壤样本中变形菌门的相对丰度均大于 60%，占据绝对主导地位。4组土壤样本之间相比较，秋茄根际土壤

样本中厚壁菌门和梭杆菌门有更高的丰度，桐花树根际土壤样本里变形菌门的丰度有一定优势，白骨壤根际土壤样

本里拟杆菌门的丰度高于其他 3组。非根际土壤样本里的芽单胞菌门略微占有优势，但是其在拟杆菌门的丰度却低

于 3组根际土壤样本；③PCA分析发现桐花树与白骨壤根际土壤的群落组成较为接近，4组样本的根际细菌群落对

应的 COG 类目大致相同。【结论】 红树植物非根际土壤的细菌群落有更高的多样性，不同红树植物的重要作用类

群不同。
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Abstract: 【Objective】 Structure and diversity of the microbial communities in the rhizosphere and non-rhizosphere soils on

lots  grown  with  different mangrove  plants  were  studied  for  improved  protection  and  restoration  of  the  ecosystem.

【Methods】 Metagenomic DNAs were extracted from the rhizosphere and field soils on Kandelia obovata, Avicennia marina,

Aegiceras  corniculatum  lots  and  the  field  soil  at  an  open  lot  for  Illumina  NovaSeq  sequencing  to  determine  the  microbial

community structure and diversity. 【Results】 ① A total of 39 phyla, 55 classes, 126 orders, 244 families, and 511 genera of

microbes were identified in the soils.  There were more OTUs in the non-rhizosphere field soils,  as well  as higher number of

species and diversity index, than in the rhizosphere soils.  ② In the 4 field soils,  the greater than 60% relative abundances of

Proteobacteria were significantly dominant in the communities. Firmicutes and Fusobacterium were more abundant on the lot at

K. obovate field; Proteobacteria at A. corniculatum field; and Bacteroidetes at A. marina field. At phylum level, Bacillus was
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slightly more in the field soils, but Bacteroidetes less, than in their rhizosphere counterparts. ③ The PCA analysis indicated the

microbial compositions of the rhizosphere soils at the A. corniculatum and A. marina fields to be similar, and the corresponding

COG categories of communities in rhizosphere soils roughly the same. 【Conclusion】 The microbial communities in the non-

rhizosphere  field  soils  were  more  diverse  than  in  the  rhizosphere  soils  at  the  lots  of  various  mangrove  plants.  The  major

functional microbes in the communities differed by the mangrove variety that grew on the soil.

Key words: Mangrove plants；microbes；community structure；diversity

 

 0    引言

【研究意义】红树林多分布在热带与亚热带地

区，其生存环境特殊，兼具陆地生态与海洋生态系

统的特征，具有保护海岸、维护生物多样性等重要

作用，被誉为“海岸卫士”[1]。但随着人为活动影响的

加剧以及气候变化等因素，红树林面积正大量减少[2]，

如何对红树林湿地生态系统进行生态保护与修复，

已成为湿地研究工作的重点内容。红树林蕴含的微

生物资源丰富，而根际微生物已被证明在植物生长

发育和防治病害过程中起到重要作用。同时土壤微

生物在土壤养分循环、矿物质分解等方面起到重要

作用，研究它们的群落结构对生态环境变化起到预

警作用[3]。因此研究红树植物根际土壤微生物群落对

于红树林湿地生态系统具有重要意义。【前人研究

进展】红树林土壤微生物极具珍稀性 [4] 且多样性高

于海岸非红树林区[5]，已逐渐成为研究热点。殷萌清

等对不同生境下红树林土壤微生物群落结构差异进

行了研究[6]；蓝亦琦等[7] 将红树林引种到淡水区域研

究其土壤微生物群落结构变化；研究表明红树林生

态系统中细菌为微生物主要类群[8]，而聚焦于不同红

树植物根际土壤细菌群落结构差异的研究目前较

少。【本研究切入点】秋茄（Kandelia candel）、白

骨 壤 （Avicennia  marina）、 桐 花 树 （Aegiceras

corniculatum）作为福建红树植物的主要优势树种，

其根际土壤细菌与非根际细菌群落的结构差异与多

样性特征有待深入探讨。【拟解决的关键问题】选

取同一生长区域内的 3种红树植物的根际土壤以及

它们的生长区内非根际土壤，通过 Illumina高通量测

序技术 [9] 研究红树植物根际土壤细菌与非根际细菌

群落的结构差异与多样性特征。旨在了解红树植物

根际与非根际土壤细菌群落结构差异，对进一步研

究土壤细菌与红树植物生长发育及生态功能的关联

性具有重要意义，同时为探究红树植物最适生长土

壤微生态环境以及通过微生物调控红树林湿地生态

系统的保护与修复奠定基础。

 1    材料与方法

 1.1    材料

选取福建省泉州湾河口湿地自然保护区内分布

在同一生长区域的秋茄、白骨壤、桐花树等红树植

物，分别采集其根际土壤，以及它们的生长区内非根

际土壤，4组样本按顺序编号为 QQ.D、QB.D、QT.D、

QCK.D，每组取 3个重复，依次编号为 01、02、03。

 1.2    土壤样品采集

在选定的采样区内，采用多点混合采样法，采

集每种红树植物 20～40 cm的根际土壤样本，剔除植

物残体、根系、小石块等杂质后，装入无菌密封

袋，置于冰盒内，同时采集它们的生长区内非根区

采集土壤样本，送回实验室，−20 ℃ 条件下冷冻保

藏待用。

 1.3    基因组 DNA提取及细菌群落组成测定

采用天根土壤基因组 DNA提取试剂盒提取土壤

样本的总 DNA，以提取土样的 DNA为模板，采用细

菌 16S rDNA特异性引物 799F （5′-AACMGGATTAG
ATA CCCKG-3′）和 1193R (5′-ACGTCATCCCCACC
TTC C-3 ′ )扩增各样本  16SrRNA 基因的  V5～V7 可
变区 [10]。 PCR体系： 5  μL  10×Buffer； 5  μL  dNTPs
（2 mmol·L−1）；1 μL DNA聚合酶；引物各 1.5 μL；
50 ngDNA模板；双蒸水补足 50 μL。反应条件：94
℃ 10 min；94 ℃ 30 s，56 ℃ 30 s，72 ℃ 30 s，35 个
循环；72 ℃ 10 min。随后送至北京诺禾致源科技股

份有限公司进行 Illumina NovaSeq高通量测序。

 1.4    数据分析

测序得到的原始数据处理后得到有效数据，随

后在97%相似水平下进行 OTUs聚类，利用RDP classifier

进行 OTU物种分类学注释，并在不同物种分类水平

下统计每个样本的群落组成。使用 R软件（Version

2.15.3）绘制稀释曲线和样本等级聚类曲线；采用

mothur软件计算 Alpha多样性指数 Chao 1、Shannon

指数等，并采用 Wilxocon秩和检验进行 Alpha多样

性的组间差异分析；使用 Qiime软件（Version 1.9.1）

计算观测物种数（Observed-OTUs）、香农指数、Ace

指数、文库覆盖率（Goods-coverage）以及谱系多样
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性指数；使用 R软件（Version 2.15.3）绘制 PCA图；

基于 Greengene数据库中 OTU的 tree和 OTU上的

基因信息，进行 PICRUSt软件进行 16S功能预测

分析。

 2    结果与分析

 2.1    细菌测序结果分析

经高通量测序后，12个样本共得到 759 513条高

质量序列，有效序列 531 818条，平均长度 378 bp，
样本测序深度在 0.944～0.974，且每组处理中的 3个

样本之间测序结果较为一致，测序结果符合预期，

较为理想。从图 1可以看出，随着测序量的增大，

各组稀释曲线趋于平缓，接近饱和，更多的测序量

只能够产生少量新的 OTUs[11]，说明测序数据合理，

能覆盖大部分主要细菌。

 2.2    细菌群落组成分析

秋茄、白骨壤、桐花树根际土壤样本以及非根

际土壤样本共鉴定出细菌 39门、55纲、126目、244

科、511属。由图 2-a可以看出在秋茄根际土壤样本

QQ.D、白骨壤根际土壤样本 QB.D、桐花树根际土壤

样本 QT.D和非根际土壤样本 QCK.D中有 2 309种共

有 OTU，各有 704、 641、 537和 577种特有 OTU。

各组样本中 QCK.D的 OTU数目最多，特有 OTU数

低于 QQ.D和 QT.D。从图 2-b可以看出，秋茄根际

土壤样本 QQ.D、白骨壤根际土壤样本 QB.D、桐花

树根际土壤样本 QT.D中有 2 509种共有 OTU，特有

OTU数 QQ.D（934）＞QB.D（836）＞QT.D（713）。

由图 3可知，在门水平上，4组样本土壤细菌主

要 包 括 变 形 菌 门 Proteobacteria、 拟 杆 菌 门

Bacteroidetes、 厚 壁 菌 门 Firmicutes、 放 线 菌 门

Actinobacteria、芽单胞菌门 Gemmatimonadetes、酸杆

菌 门 Acidobacteria、 硝 化 螺 旋 菌 门 Nitrospirae、
Calditrichaeota、梭杆菌门  Fusobacteria、绿弯菌门

Chloroflexi。其中变形菌门占比最大，其次是拟杆菌

门。4组样本的变形菌门的相对丰度相差不大，但是

非根际土样的拟杆菌门的相对丰度低于其他 3组根际

土样。秋茄根际土壤样本 QQ.D中厚壁菌门的相对丰

度（5.48%）高于白骨壤根际土壤样本QB.D（2.88%）

和非根际土壤样本 QCK.D（2.91%），而桐花树根际

土壤样本 QT.D（1.52%）则较低于其他 3组。非根际

土壤样本 QCK.D的芽单胞菌门、放线菌门和硝化螺

旋菌门的相对丰度高于其他 3组样本，秋茄根际土

壤样本 QQ.D的梭杆菌门的相对丰度（1.80%）较其

他 3组更高。其他门的细菌丰度则相差不大。

由图 4可知，在纲水平上，4组样本土壤细菌中

占比最大的是变形菌纲，白骨壤根际土壤样本 QB.D
（39.01%）和桐花树根际土壤样本 QT.D（38.69%）

的相对丰度基本一致，大于非根际土壤样本 QCK.D
（32.00%），大于秋茄根际土壤样本QQ.D（26.30%）。
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图 1    相似度为 97% 水平下的稀释曲线

Fig. 1    Dilution curve at 97% similarity level
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a，4组土壤样本比较；b， 3组根际土壤样本比较。

a: comparison of 4 non-rhizosphere field soil samples; b: comparison of 3 rhizosphere soil samples.

图 2    土壤样本细菌 OTU 数量与分布

Fig. 2    Number and distribution of microbial OTUs in soils
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其次是 γ-变形菌纲，白骨壤根际土壤样本 QB.D的相

对丰度为 16.88%，较其他 3组样本低。
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图 4    4 组样本细菌群落在纲水平的相对丰度

Fig. 4    Relative  microbial  abundance  at  class  level  in
communities of 4 sets of soils

 

由图 5可知，在目水平上，4组样本土壤细菌主

要 包 括 脱 硫 杆 菌 目 Desulfobacterales、 拟 杆 菌 目

Bacteroidales、假单胞菌目 Pseudomonadales、芽孢杆

菌目 Bacillales、脱硫单胞菌目 Desulfuromonadales、

黏球菌目 Myxococcales、梭菌目 Clostridiales、脱硫

盒菌目 Desulfarculales、肠杆菌目 Enterobacteriales。
白骨壤根际土壤样本 QB.D和桐花树根际土壤样本

QT.D在脱硫杆菌目、拟杆菌目、脱硫盒菌目的相对

丰度大于秋茄根际土壤样本 QQ.D和非根际土壤样本

QCK.D；QQ.D在假单胞菌目、芽孢杆菌目、梭菌

目、肠杆菌目的相对丰度大于其他 3组样本；QCK.D
在脱硫单胞菌目、黏球菌目有更高丰富度。
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图 5    4 组样本细菌群落在目水平的相对丰度

Fig. 5    Relative  microbial  abundance  at  order  level  in
communities of 4 sets of soils

由图 6可知，在科水平上，4组样本土壤细菌主

要包括脱硫杆菌科 Desulfobacteraceae、脱硫球茎菌

科 Desulfobulbaceae、 假 单 胞 菌 科

Pseudomonadaceae、伍斯氏菌科 Woeseiaceae、芽孢杆

菌科 Bacillaceae、脱硫盒菌科 Desulfarculaceae、肠杆

菌科 Enterobacteriaceae。白骨壤根际土壤样本 QB.D
和桐花树根际土壤样本 QT.D在脱硫杆菌科、脱硫盒

菌科的相对丰度大于秋茄根际土壤样本 QQ.D和非根

际土壤样本 QCK.D，在亚硝化单胞菌科的相对丰度

低于 QQ.D和 QCK.D。QQ.D在假单胞菌科、芽孢杆

菌科、肠杆菌科上较其他 3组更具丰富度，QT.D在

脱硫球茎菌科上的丰富度高于其他 3组样本。

由图 7可知，在属水平上，4组样本土壤细菌主

要 包 括 Desulfatitalea、 假 单 胞 菌 属 Pseudomonas、
Woeseia、芽孢杆菌属 Bacillus、Desulfatiglans、脱硫

叠 球 菌 属 Desulfosarcina、 泛 菌 属 Pantoea、
Hypnocyclicus。秋茄根际土壤样本 QQ.D的细菌在假

单胞菌（4.44%）、Hypnocyclicus（1.63%）、芽孢杆
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图 3    4 组样本细菌群落在门水平上的相对丰度

Fig. 3    Relative  microbial  abundance  at  phylum  level  in
communities of 4 sets of soils
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菌（1.52%）、泛菌属（0.75%）上更具丰富度，白

骨壤根际土壤样本 QB.D的细菌分布在 Desulfatitalea

（3.13%）较其他 3组样本更多，桐花树根际土壤样

本 QT.D的细菌分布在脱硫叠球菌属（1.84%）较其

他 3组样本更多，非根际土壤样本 QCK.D的细菌则

在属水平上与其他 3组样本比较无更高丰富度。

 2.3    细菌群落 Alpha多样性分析

各组样本基于 OTU数的 Alpha多样性指数如表 1
所示，观测物种数常用于近似表示实际观测到的样

本中的 OTU数；ACE指数则与观测物种数相关联，

反映样本菌群的丰富度 [12]；谱系多样性指数则反映

样本细菌群落的系统发育多样性 [13]；香农指数表示

样本细菌群落的多样性 [11]；文库覆盖率 coverage指
数可以显示测序的深度以及覆盖率 [14]。以上指数越

大，则说明群落多样性越高。

  
表 1    4 组土壤样本的 Alpha 多样性指数

Table 1    Alpha diversity indices of 4 sets of soils

样本

Sample

观测物种数

Observed
species

丰度

指数

ACE

谱系多样性指数

PD whole
tree

香农

指数

Shannon

文库覆盖率

Coverage/
%

QQ.D 2 642 3 479.534 269.80 9.47 95.8

QB.D 2 689 3 478.222 268.81 9.46 95.9

QT.D 2 412 3 019.951 247.34 9.17 96.6

QCK.D 2 770 3 696.540 271.26 9.67 95.6

 
 

非根际土壤样本 QCK.D观测到的物种数最多，

其次是秋茄根际土壤样本 QQ.D和白骨壤根际土壤样

本 QB.D基本一致，桐花树根际土壤样本 QT.D观测

到的物种数最少。QCK.D在各个多样性指数上均高

于 QQ.D、QB.D和 QT.D，说明红树植物的非根际土

壤细菌群落有着更高的丰富度与多样性，这与郑梅

霞等[15] 对于土壤细菌群落多样性的研究结果一致。

 2.4    细菌群落 Beta多样性分析

PCA是一种基于欧式距离的应用方差分解，对

多维数据进行降维，从而提取出数据中最主要的元

素和结构的方法 [16]。从图 8中可以看出，白骨壤根

际土壤样本 QB.D与桐花树根际土壤样本 QT.D的其

中一个样本以及非根际土壤样本 QCK.D组与秋茄根

际土壤样本 QQ.D的其中一个样本在 PCA图中的距

离较为接近，说明群落组成较接近，从总体上看，

4组样本群落组成各不相同，都可单独聚为一类，但

是 QB.D与 QT.D的群落组成，QQ.D与 QCK.D的群

落组成更为接近。

 2.5    细菌功能预测

功能预测分析结果如图 9，可以看出 4组样本的

根际细菌群落对应的 COG 类目大致相同，分别为氨

基酸代谢、膜转运、碳水化合物代谢、复制和修

复、能量代谢、翻译、辅酶和维生素代谢、细胞运

动、细胞信号传导过程。差异 COG类目如图 10，秋

茄根际土壤样本 QQ.D、白骨壤根际土壤样本 QB.D、
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图 6    4 组样本细菌群落在科水平的相对丰度

Fig. 6    Relative  microbial  abundance  at  family  level  in
communities of 4 sets of soils
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图 7    4 组细菌群落在属水平的相对丰度

Fig. 7    Relative  microbial  abundance  at  genus  level  in
communities of 4 sets of soils
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桐花树根际土壤样本 QT.D、非根际土壤样本 QCK.D
的特有 COG类目分别为 22、10、5、6，共有 5 806
COG类目。
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图 9    4 组样本土壤细菌功能预测

Fig. 9    Functional prediction of microbes in 4 sets of soils
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图 10    COG 数目韦恩图

Fig. 10    Venn diagram of COG numbers

 3    讨论与结论

土壤是营养来源的基础，其环境对红树植物能

否存活、繁衍至关关键。土壤微生物的群落结构对

土壤质量有着很大的影响 [17]。主要表现在土壤微生

物与红树植物之间的相互作用，以及在物质的转化

和能量流动上起到促进作用，不仅影响着红树植物

的生长发育，同时还会为红树林湿地生态系统中的

其他生物提供营养来源与生态位[18−19]。

基于土壤微生物群落结构的重要性，本研究对

福建泉州湾河口湿地自然保护区内分布在同一生长

区的秋茄、白骨壤、桐花树的根际土壤以及它们的

非根际土壤进行 Illumina高通量测序和分析，发现以

下几点规律。

（1）红树植物根际土壤的细菌群落结构丰富

度低非根际土壤 QCK.D的 OTU数目大于其他 3组根

际土壤样本，同时非根际土壤 QCK.D的细菌群落结

构在 Alpha多样性指数上表现出较 3组根际土壤更高

的丰富度和多样性。造成这一特征的原因可能是植

物根际通过分泌物创造不同的环境，而这种环境对

于某些细菌有利，使得它们能够占据竞争优势，从

而成为优势种群，同时降低了细菌群落的丰富度。

在郑梅霞等[15]、殷萌清等[6] 以及 Srensen等[20] 的研究

中也发现了这类现象。

（2）不同红树植物对根际微生物具有选择性

4组样本细菌群落的优势菌门分别为变形菌门、拟杆

菌门、厚壁菌门、放线菌门和芽单胞菌门。本研究

红树植物土壤细菌优势群落与 Sadaf等 [21] 的研究结

果类似。但 4组土壤样本的第一优势门均为变形菌

门，其次是拟杆菌门，但细菌群落分布各有不同。

秋茄根际土壤 QQ.D在厚壁菌门、梭杆菌门有更高的

丰富度，桐花树根际土壤 QT.D在变形菌门上的相对

丰度高于其他 3组，而白骨壤根际土壤 QB.D则在拟

杆菌门有一定优势。非根际土壤 QCK.D在芽单胞菌

门较 3组根际土壤样本有一定的优势，但拟杆菌门

低于 3组根际土壤样本。可以看出不同红树植物对

根际微生物的影响不同，具有一定选择性，导致细

菌群落结构各异，这与一些研究 [20,22−23] 的结果相

似。虽然不同红树植物土壤细菌群落结构各异，但

本研究通过 PCA分析发现桐花树与白骨壤根际土壤

的群落组成更为接近，而秋茄根际土壤却与非根际

土壤的细菌群落组成接近。推测白骨壤与桐花树的

根系分泌物有一定相似性，起到相同的筛选作用，

该方面有待进一步研究。
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图 8    土壤细菌 PCA 分析

Fig. 8    PCA analysis on bacteria in soils
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（3）在湿地生态系统中物质分解与能量来源的

功能菌资源丰富在 4组土壤样本中，变形菌门的相

对丰度均大于60%，占据绝对主导地位。变形菌门多

数菌属与氮循环相关，有研究报道称变形菌门为湿

地环境第一优势门 [24]，与本研究结果相同。但是红

树植物不同于其他植物，土壤细菌在硝化螺旋菌

门、Calditrichaeota、梭杆菌门有一定丰富度。硝化

螺旋菌门多为功能菌，能够催化亚硝酸盐的氧化过

程 [25]；Calditrichaeota为新发现的细菌门，多发现于

海洋细菌群落，目前发现的该门下细菌具有降解蛋

白质基质的能力 [26]；在科水平上，秋茄根际土壤样

本 QQ.D在假单胞菌科、芽孢杆菌科、肠杆菌科较其

他 3组样本相对丰度更高，假单胞菌能分解葡萄

糖，同时与硝酸盐还原有关；芽孢杆菌则能够防治

病虫害、促进植物生长 [27]；肠杆菌科与代谢、发酵

方面功能相关，并参与还原硝酸盐。白骨壤和桐花

树的根际土壤 QB.D、QT.D则在脱硫杆菌科、脱硫

球茎菌科、脱硫盒菌科这些与硫循环有关的菌群上

具更高的丰富度。猜测与红树植物的生长过程有

关，红树植物会从土壤中吸收硫酸根离子，并转化

为硫化物的形式累积在体内[23]。

本研究对秋茄、白骨壤、桐花树根际土壤以及

它们的非根际土壤细菌群落组成进行了研究，比较

了不同水平上的相对丰度，分析了优势菌群的相关

作用，有助于研究土壤微生物群落结构对红树植物

的生长促进作用，为红树林湿地生态系统的保护与

修复奠定基础。有关红树植物与土壤菌群的相互作

用及其调控机制，有待进一步研究。
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