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摘     要：【目的】  研究大小年毛竹林毛竹根际细菌和内生细菌群落多样性及其结构差异。【方法】  采集 I度、II度

和 IV度的大年和小年毛竹林中毛竹的竹鞭、鞭根、根际土壤和林间土壤，提取样本基因组 DNA，利用 Illumina高

通量测序技术分析毛竹根际细菌和内生细菌群落结构多样性。【结果】  各组样本总共鉴定出 31个门、49个纲、

108个目、212个科、472个属细菌。从优势菌群及丰度来看，大年竹鞭和鞭根的优势菌纲为 α-变形菌纲，优势菌目

为根瘤菌目；小年竹鞭和鞭根的优势菌纲为 γ-变形菌纲，优势菌目为芽孢杆菌目。在门水平上，大年竹鞭样本放线

菌门的丰度高于小年竹鞭样本，大年毛竹鞭根酸杆菌门和变形菌门的丰度大于小年毛竹鞭根样本，厚壁菌门和拟杆

菌门的丰富度小于小年毛竹鞭根样本。在纲和目水平上，大年竹鞭和鞭根样本与小年样本相比较，主要优势菌群为

弗兰克氏菌目和 α-变形菌纲下属的根瘤菌目。在科水平上，大年毛竹鞭根样本在黄杆菌科的丰度都大于小年样本。

在属水平上，大年毛竹鞭根样本在慢生根瘤菌属的丰度大于小年毛竹鞭根样本，而大年毛竹竹鞭和鞭根样本细菌在

伯克氏菌科的丰度都低于小年毛竹竹鞭和鞭根样本。从多样性来看，大小年毛竹根际土壤在各水平的细菌群落组成

上差异不大，但根际细菌的多样性和丰度高于林间土壤。【结论】  毛竹的竹龄及大小年更替对根际细菌群落多样

性的影响不大，根际细菌群落具有更高的多样性。大小年毛竹竹鞭和鞭根内生细菌在主要类群上有明显的不同。
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Abstract: 【Objective】  To  study  the  diversity  and  structural  differences  of  rhizosphere  bacteria  and  endophytic  bacterial

communities in Phyllostachys edulis forests during on and off years. 【Methods】  Samples of rhizomes and rhizomes roots as

well as rhizosphere soils of degree I, degree II and degree IV P. edulis and non-rhizosphere soils were collected in the on and
off  years.  Genomic  DNA  was  extracted  from  samples,  and  Illumina  high-throughput  sequencing  technology  was  used  to

analyze  the  diversity  of  rhizosphere  bacteria  and  endophytic  bacterial  communities  in P.  edulis. 【Results】  A  total  of  31

phyla,  49  classes,  108  orders,  212  families,  and  472  genera  were  identified.  The  dominant  phyla  in  the  on-year P.  edulis
rhizomes and rhizomes roots were α-Amastigotes,  and the dominant order Rhizobia.  In the off-year specimens, the dominant

phylum was γ-Amastigotes, and the dominant order Bacillariophyceae. At phylum level, the abundance of Actinobacteria was

higher  in  the on-year  than in  off-year  rhizomes;  and those of  Acidobacteria  and Methylobacteria  were greater  in  the on-year

than  in  the  off-year  rhizomes  roots;  and  those  of  Firmicutes  and  Bacteroidetes  were  less  in  the  on-year  than  in  the  off-year

rhizomes roots.  At class and order levels,  the dominants included Frankiaceae and Rhizobia of  α-Amastigotes in the on-year

rhizomes and rhizomes roots as compared with the off-year samples. At the family level, the abundance of Flavobacteriaceae in

the  rhizomes  root  of  the  on-year  was  greater  than  that  in  the  off-year  samples.  At  the  genus  level,  the  abundance  of

Bradyrhizobium in the rhizomes root of on-year was greater than that in off-year. However, the abundance of Burkholderiaceae
was lower of on-year than off-year.  The rhizosphere soil  at  the forest  in either on or off  years did not  differ  significantly on

bacterial  diversity,  but  it  was  higher  on  the  diversity  and  richness  than  the  non-rhizosphere  soil. 【 Conclusion】    The

rhizosphere  bacterial  community  at  a P.  edulis  forest  appeared  to  be  more  diverse  than  the  non-rhizosphere,  although  the
diversity was not significantly altered between the years of on and off on the P. edulis growth. The dominant bacteria in the
rhizomes and rhizomes roots of the plants differed significantly during the on and off years.

Key words: Phyllostachys edulis forest；on and off year；bacterial community；diversity

 

 0    引言

【研究意义】毛竹（Phyllostachys edulis）是我国

南方重要的森林资源，又名楠竹，是竹类中分布最

广、面积最大、价值最高的优良竹种[1]。自然生长的

毛竹林头年大量发笋长竹，第二年生鞭换叶，交替

进行，每两年为一周期，如此周而复始，形成了毛

竹林生长的大小年周期循环[2]。大小年毛竹林，往往

只靠大年出笋成竹，小年不出笋或者很少出笋，两

者隔年交替，严重影响毛竹单产的进一步提高[3]。植

物是一个超级有机体，在植物表面和内部富集了数

量庞大且种类繁多的微生物，植物与微生物共同进

化、相互作用[4]。在长期的进化过程中，植物对微生

物群落进行选择形成了植物特定的微生物群落，即

微生物组[5]。微生物组在植物的生长发育、抗病、抗

逆中扮演着重要的角色，而研究毛竹林大小年和微

生物组的关联性对了解毛竹周年生长特性具有重要

意义。【前人研究进展】植物不同生长发育阶段，

微生物群落结构会发生变化，不同的微环境条件塑

造了不同的微生物群落[6]。对马铃薯、甜菜和萝卜等

作物研究表明，根际微生物可以通过改变土壤结

构、pH以及营养物质的转化等，在植物生长、营养

吸收、产量和抗病性中发挥关键作用[7−8]。【本研究

切入点】国内外针对毛竹林大小年的研究多集中在

大小年毛竹林本体上，认为毛竹林大小年属于生理

现象，由毛竹自身营养物质积累消耗的节律变化及

其内源激素在立竹个体生长中的节律变化[9]，并同时

受外部环境的影响而形成的，缺少毛竹林、土壤和

微生物三者之间关系的研究，有关大小年毛竹林周

期循环与微生物组之间变化规律的研究鲜见报道。

毛竹林大小年的形成机制是否与毛竹微生物组有关

联；大小年毛竹林生长与根际细菌和内生细菌群落

结构变化之间是否存在驱动机制等值得探讨。【拟

解决的关键问题】本文以大小年毛竹林中 I、II、IV

度毛竹的竹鞭、鞭根、根际土壤和林间土壤为研究

对象，通过 Illumina高通量测序技术研究大、小年毛

竹根际细菌和内生细菌群落的结构和多样性特征，

为进一步研究毛竹林大小年和微生物组的关联性提

供理论基础。

 1    材料与方法

 1.1    样本采集

采样地点设在福建省三明市永安市西洋镇三畲

村毛竹林基地（东经 117°46′，北纬 25°89′），土壤

类型为黄壤。在典型的大小年毛竹林地，于 2020年

5月（小年）、 2021年 5月（大年）分别采集 I度

（1年 生 ）、 II度 （2～ 3年 生 ）、 IV度 （6～ 7年

生）各 5株毛竹的竹鞭、鞭根、根际土壤及林间土

壤共 20个样本，样本编码规则见表 1。选取根际土

壤时，沿毛竹竹鞭挖开，顺竹鞭选取附着在鞭根上

粒径小于１cm土壤作为根际土壤，并采集毛竹林间

土壤作为对照。同一种样本采集后立即混合作为混
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合样放入无菌袋中，24 h 内放入−20 ℃ 保存。

 1.2    基因组 DNA提取和 16S rRNA高通量测序

用每份样本袋内的混合样提取 DNA进行测序

（其中组织样本经表面消毒并验证无菌），采用天

根 DNA提取试剂盒提取样本的基因组 DNA，采用上

游引物 799F（5′-AACMGGATTAGATACCCKG-3′）

和 1193R （5 ′-ACGTCATCCCCACCTTCC-3 ′）对各

样本 16S rRNA基因  V5～V7可变区进行扩增。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稳定

延伸。质检合格的文库利用 Illumina NovaSeq测序平

台，利用双末端测序（Paired-End）的方法，构建小

片段文库进行测序（北京诺禾致源科技股份有限

公司）。

 1.3    数据分析

测序得到的原始数据处理后得到有效数据，在

97%相似水平下进行 OTUs聚类和物种信息分析 [10]。

利用 R语言工具制作样本稀释曲线 [11]；利用 R语言

工具统计后作出 Venn图；采用 mothur[12] 软件计算

Alpha多样性指数，并采用 Wilxocon秩和检验进行

Alpha多样性的组间差异分析，利用 R语言进行

NMDS统计分析和作图；利用 R语言 PCoA统计分

析和作图；利用 Qiime计算 Beta多样性距离矩阵，

然后用 R语言作图画样本层次聚类树；基于数据库

中 OTU的 tree和 OTU上的基因信息进行 PICRUSt分

析，预测菌群代谢功能[13]。

 2    结果与分析

 2.1    测序结果分析

各组样本细菌 16S rRNA基因高通量测序后共得

到 5 037 118条有效序列，样本测序深度为 99.42%～

99.92%。质控后的序列依据 97%的序列相似性聚类

获得细菌 OTU数 5 802个。图 1显示各组稀释曲线

随着测序量的增大逐渐平缓，观测物种数趋于稳

定，表明测序深度足以可靠描述毛竹和土壤样本相

关的细菌微生物组。通过构建稀释曲线，表明竹鞭

样本 OTUs在 400～1 000个饱和，鞭根样本 OTUs在
1 200～1 400个饱和，根际土壤样本 OTUs在 1 000～
1 400个 达到饱和，林间土壤样本 OTUs在 750个左

右达到饱和。
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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
 

大小年毛竹各样本共鉴定出细菌 31门、 49
纲、 108目、 212科、 472属。从图 2-a可以看出，

I、 II、 IV度大、小年竹鞭样本 ON.1.A5、OF.1.A5、
ON.2.A5、OF.2.A5、ON.4.A5、OF.4.A5共有 OTU有

108个，特有 OTU分别为 61、424、440、42、215、
67个。从图 2-b可以看出， I、 II、 IV度大、小年

鞭 根 样 本 ON.1.B5、 OF.1.B5、 ON.2.B5、 OF.2.B5、
ON.4.B5、OF.4.B5共有 OTU170个，特有 OTU分别

为 212、9、272、396、652、536个。从图 2-c可以

看出， I、 II、 IV度大、小年根际土壤样本及林间

土 壤 样 本 ON.1.C5、 OF.1.C5、 ON.2.C5、 OF.2.C5、
ON.4.C5、 OF.4.C5、 ON.CK.C5、 OF.CK.C5有 269
共有 OTU为 269个，特有 OTU分别为 176、 382、
287、133、162、312、192、104个。从各样本 OTU
数目可以看出，毛竹鞭根特有 OTU数目随着毛竹生

长而增加；毛竹小年根际土壤特有 OTU数目均多于

小年林间土壤样本。

 
表 1    样本编码规则

Table 1    Sample codes

毛竹类型

P. edulis type

样本编码

Sample encoding

竹鞭

Rhizome
鞭根

Rhizome root
根际土壤

Rhizosphere soil
林间土壤

Forest soil

大年毛竹I
On-year P. edulis I ON.1.A5 ON.1.B5 ON.1.C5

ON.CK.C5
大年毛竹II

On-year P. edulis II ON.2.A5 ON.2.B5 ON.2.C5

大年毛竹IV
On-year P. edulis IV ON.4.A5 ON.4.B5 ON.4.C5

小年毛竹I
Off-year P. edulis I OF.1.A5 OF.1.B5 OF.1.C5

OF.CK.C5
小年毛竹II

Off-year P. edulis II OF.2.A5 OF.2.B5 OF.2.C5

小年毛竹IV
Off-year P. edulis IV OF.4.A5 OF.4.B5 OF.4.C5
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 2.2    细菌群落组成分析

为进一步研究大、小年毛竹根际细菌和内生细

菌群落中特定分类群的变化，笔者比较了不同水平

上根际细菌和内生细菌的相对丰度。

在门水平上，从图 3可以看出，竹鞭和鞭根样

本中优势菌门为变形菌门，而土壤样本的优势菌门

为酸杆菌门。I度、II度样本在门水平的细菌群落组

成上，大年和小年毛竹竹鞭样本间差异较小，而

IV度毛竹的大年和小年竹鞭样本之间表现出一定差

异。 I度大年竹鞭在放线菌门的丰度为 38.04%，大
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a: Comparison on rhizomes; b: Comparison on rhizome roots; c: Comparison on soils.

图 2    各样本细菌 OTU 数量与分布

Fig. 2    Number and distribution of bacteria OTUs of samples
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图 3    样本细菌群落在门水平的相对丰度

Fig. 3    Relative abundance of bacterial communities at phylum level
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于 I度小年竹鞭的 22.25%；II度大年竹鞭在放线菌门

和拟杆菌门的丰度为 20.33%和 6.46%，大于 II度小

年竹鞭的 12.42%和 1.07%；IV度大年竹鞭在放线菌

门和酸杆菌门的丰度为 21.54%和 17.44%，大于

IV度小年竹鞭的 12.86%和 2.57%，而 IV度小年竹

鞭在蓝藻菌门有较高占比为 15.26%，远大于 IV度大

年竹鞭的 0.09%。在酸杆菌门和变形菌门的丰度上，

大年鞭根样本大于小年样本；而在厚壁菌门和拟杆

菌门的丰度上，大年鞭根样本小于小年样本。II度
毛竹大小年鞭根样本则在酸杆菌门的占比上表现出

较明显的差异；林间土壤和各组根际土壤比较也有

一定差异，林间土壤样本的绿弯菌门的丰度较根际

土样本高。

在纲水平上，从图 4可以看出，I、II、IV度的

大、小年毛竹竹鞭样本之间，大年毛竹竹鞭样本在

γ-变形菌纲的丰度低于小年毛竹竹鞭样本，在 α-变形

菌纲的丰度高于小年毛竹竹鞭样本；而 IV度的大年

毛竹竹鞭样本在酸杆菌纲表现出了较其他组样本更

高的丰度。大小年毛竹鞭根样本之间比较， I、 II、
IV度的大年毛竹鞭根样本在 α-变形菌纲的丰度都高

于小年毛竹鞭根样本；I度、IV度大年和小年样本在

纲水平的细菌群落组成的差异相似，大年样本在酸

杆菌纲的丰度大于小年样本，在 γ-变形菌纲和拟杆

菌纲的丰度小于小年样本；而 II度毛竹鞭根样本大

年和小年的差异表现在酸杆菌纲。I、II、IV度的大

年和小年毛竹鞭根土壤样本之间比较，在纲水平的

细菌群落组成上差异不大；而林间土壤样本在 α-变
形菌纲的丰度略低于各组根际土壤样本。
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图 4    样本细菌群落在纲水平的相对丰度

Fig. 4    Relative abundance of bacterial communities at class level
 

在目水平上，从图 5可以看出，I、II、IV度的

大、小年毛竹竹鞭样本在目水平的细菌群落组成

上，呈现的规律性较弱，可以看出大年毛竹竹鞭样

本在根瘤菌目的占比都高于小年的毛竹竹鞭样本，

在弗兰克氏菌目的丰富度普遍高于小年的毛竹竹鞭

样本。在 I、II、IV度的大小年毛竹鞭根样本中呈现

的规律与毛竹竹鞭样本相同，大年的毛竹鞭根样本

在根瘤菌目的丰度都高于小年的毛竹鞭根样本，在

弗兰克氏菌目的丰度普遍高于小年的毛竹鞭根样

本。I、II、IV度的大小年毛竹鞭根土壤样本在目水

平的细菌群落组成上差异不大，而林间土壤样本和

各组根际土壤样本相比，在根瘤菌目的占比较小。

在科水平上，从图 6可以看出， I、 II、 IV度

大、小年毛竹竹鞭样本在科水平的细菌群落组成上

表现出一定差异，大年的毛竹竹鞭样本在伯克氏菌

科的丰富度都小于小年的毛竹竹鞭样本；I度大年毛

竹竹鞭样本与其他组样本有一定差异，在微球菌

科、拜叶林克氏菌科和鞘脂单胞菌科上占比较大。

在毛竹鞭根样本科水平的细菌群落组成上，大年样

本在黄色杆菌科的丰度都大于小年样本，I度、IV度

大年毛竹鞭根样本在伯克氏菌科和葡萄球菌科的丰

度小于小年样本。各组大小年毛竹鞭根土壤样本之

间比较，在科水平的细菌群落组成上差异不大。

在属水平上，大小年毛竹竹鞭、鞭根和根际土

壤样本细菌主要包括葡萄球菌属 Staphylococcus、考

克氏菌属 Kocuria、慢生根瘤菌属 Bradyrhizobium、甲

基 杆 菌 属 Methylobacterium、 鞘 氨 醇 单 胞 菌 属

Sphingomonas、罗尔斯通菌属 Ralstonia、气单胞菌属

Aeromonas。从图 7可以看出，大年毛竹鞭根样本在

慢生根瘤菌属的丰度大于小年毛竹鞭根样本。各组
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图 5    样本细菌群落在目水平的相对丰度

Fig. 5    Relative abundance of bacterial communities at order level
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图 6    样本细菌群落在科水平的相对丰度

Fig. 6    Relative abundance of bacterial communities at family level
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图 7    样本细菌群落在属水平的相对丰度

Fig. 7    Relative abundance of bacterial communities at genus level
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大小年毛竹根际土壤样本之间比较，在属水平的细

菌群落组成上差异不大。

 2.3    细菌群落 Alpha多样性分析

大小年毛竹的竹鞭、鞭根和土壤样本基于

OTU数的 Alpha多样性指数如表 2所示， II度和

IV度的毛竹竹鞭大年样本的细菌多样性大于小年样

本，而 I度毛竹竹鞭的大年样本的细菌多样性小于小

年样本。毛竹鞭根样本的细菌多样性没有呈现明显

规律，但总体上是大年的 I度和 IV度毛竹鞭根样本

的细菌多样性大于小年的样本，而大年 II度鞭根样

本的细菌多样性小于小年样本。I度和 IV度的根际

土大年样本的细菌多样性小于小年样本，而 II度的

根际土大年样本的细菌多样性大于小年样本。毛竹

根际细菌的多样性和丰度均要高于林间土壤样本。
  

表 2    各组样本的 Alpha 多样性指数

Table 2    Alpha diversity index of samples

样本

Sample

观测物种数/个
Observed

Species/piece

丰度

指数

ACE

香农

指数

Shannon

谱系多样

性指数

PD whole
Tree

文库

覆盖率

Coverage/
%

ON.1.A5 364 487.039 5.814 72.574 99.8

OF.1.A5 1 078 1 121.452 7.854 395.731 99.8

ON.2.A5 1 095 1 222.288 7.202 176.932 99.6

OF.2.A5 381 533.381 5.436 76.422 99.7

ON.4.A5 707 792.52 7.308 112.857 99.8

OF.4.A5 507 606.924 6.04 66.159 99.8

ON.1.B5 1 243 1 312.372 7.763 99.038 99.7

OF.1.B5 327 443.358 5.564 38.95 99.8

ON.2.B5 1 300 1 399.941 7.863 113.514 99.7

OF.2.B5 1 462 1 635.752 7.565 145.073 99.5

ON.4.B5 1 790 2 110.068 7.489 158.795 99.1

OF.4.B5 1 447 1 561.34 7.769 334.921 99.6

ON.1.C5 1 113 1 277.2 5.884 94.135 99.5

OF.1.C5 1 397 1 626.968 5.974 155.08 99.3

ON.2.C5 1 253 1 460.243 5.924 194.704 99.4

OF.2.C5 1 011 1 129.53 5.889 115.281 99.6

ON.4.C5 1 045 1 227.566 5.473 95.286 99.5

OF.4.C5 1 229 1 409.537 5.54 109.603 99.5

ON.CK.C5 756 756 5.776 95.302 100

OF.CK.C5 769 877.076 5.082 67.327 99.7

 
 

 2.4    细菌群落 Beta多样性分析

对各组样本进行 NMDS分析（图 8）并同时构建

样本聚类树（图 9）。可以看出，大小年毛竹的竹鞭

样本之间距离较远，说明存在差异，即不同竹龄的

大、小年毛竹竹鞭的细菌群落组成结构存在差异。

大小年毛竹的鞭根样本间趋向于聚集但并不紧密，

说明样本间有一定差距但差距较小。大小年毛竹的

根际土壤样本紧密聚集，说明各样本群落组成较为

相似，而与林间土壤样本存在一定距离，说明毛竹

根部对土壤的细菌群落组成有一定选择作用。从

图 9可以看出，样本聚类树显示大年毛竹竹鞭和鞭

根样本与小年毛竹竹鞭和鞭根样本之间呈现不同程

度的区分。大小年毛竹的根际土壤样本之间区分不

明显，而根际土壤样本与林间土壤样本有一定区分。

  

ON.1.A5
OF.1.A5
ON.2.A5
OF.2.A5
ON.4.A5
OF.4.A5
ON.1.B5
OF.1.B5
ON.2.B5
OF.2.B5
ON.4.B5
OF.4.B5
ON.1.C5
OF.1.C5
ON.2.C5
OF.2.C5
ON.4.C5
OF.4.C5
ON.CK.C5
OF.CK.C5

−1.0

−1 0 1

−0.5

0

M
D

S
2

MDS1

NMDS Plot

0.5

1.0

1.5

 
图 8    各组样本细菌 NMDS 分析

Fig. 8    NMDS analysis on samples
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图 9    基于 Weighted Unifrac 距离的样本聚类结果

Fig. 9    Clustering  tree  result  of  samples  based  on  weighted
UniFrac distances

 

 3    讨论与结论

 3.1    毛竹竹鞭、鞭根和根际土壤中细菌群落的差异

OTU数量与分布显示，毛竹鞭根内生细菌的特
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有 OTU数目随着毛竹生长而增加，鞭根内生细菌共

有的 OTU数目明显多于竹鞭共有的 OTU数目，毛

竹根际土壤特有 OTU数目要普遍多于林间土壤，小

年 I度根鞭土壤的特有 OTU 最多，小年林间土壤的

特有 OTU数目最少，说明不同竹龄的毛竹对细菌的

影响不同，鞭根的生长产生一定的有机质，为细菌

创造了有利的生存环境，使细菌富集[14−16]。

Alpha多样性指数显示，毛竹根际细菌的多样性

与丰富度都要高于林间土壤，说明毛竹鞭根根际为

土壤细菌创造了有利的生存环境。Beta多样性分析

显示，根际土壤样本与林间土壤样本有一定区分，

这与禾本科的根际微生物研究结果一致 [17−19]。大小

年毛竹的根际土壤样本聚集紧密，而与林间土壤样

本存在一定距离，表明随着毛竹的生长，毛竹根部

分泌物逐步沉积造成根际土壤有机质成分与林间土

的不同改变了某些细菌的生境，从而改变细菌的定

殖能力，使根际土壤逐渐产生了高丰度的，以及特

有化的微生物种群[8,20]。但大小年毛竹的根际土壤样

本之间的多样性区分不明显，在细菌群落组成上差

异也不大，说明根际土的细菌群落组成对毛竹大小

年的形成无影响。

 3.2    大小年毛竹竹鞭和鞭根内生细菌群落的优势菌

群及作用

在门水平上，大年竹鞭样本在放线菌门的丰富

度都要高于小年竹鞭样本，Henning等 [21] 研究表明，

放线菌门在碳循环中起重要作用，其与有机质降解

和利用相关，从而推测大年毛竹竹鞭在碳元素相关

营养物质的消耗上可能要多于小年毛竹竹鞭。在纲

和目水平上，大年竹鞭和鞭根样本与小年样本比

较，主要优势菌群为弗兰克氏菌目和 α-变形菌纲下

属的根瘤菌目；多项研究证明，根瘤菌目具有固氮

功能，参与生态系统中氮的修复[22−23], 变形菌的丰度

也与植株的营养条件成正比，它能在细菌群落的建

立中起关键作用 [24−25]。同时弗兰克氏菌是一类能够

与木本植物共生结瘤固氮的放线菌 [26]，其可修复植

株在逆境下对氮元素的吸收 [27]。这两类菌群可能有

利于大年毛竹根际土中氮元素的循环。而在科水平

上，小年毛竹竹鞭和鞭根样本细菌在伯克氏菌科的

丰富度都要高于大年毛竹竹鞭和鞭根样本。伯克氏

菌被认为是一种植物促生菌，其在生物固氮和促进

植物生长方面发挥重要作用 [28−29]。所以本研究推测

大年毛竹和小年毛竹的竹鞭和鞭根在养分吸收方面

相关联的主要菌群不同。

 3.3    大小年毛竹竹鞭和鞭根内生细菌群落组成的差异

从本研究的数据分析可以看出，大年和小年毛

竹的竹鞭和鞭根样本细菌群落组成存在差异，且

I度、II度和 IV度毛竹在差异上也有所不同。细菌

定殖虽是一个动态过程，但健康的毛竹能在不同时

期能选择合适的细菌占据毛竹组织的定殖生态

位 [30−31]，因此造成不同时期细菌群落组成差异。但

本研究具有一定的局限性，有关大年和小年毛竹的

竹鞭和鞭根样本细菌群落差异与大小年之间是否存

在耦合机理，是否受竹龄影响等的具体规律还有待

进一步研究。

综上，本研究对 I度、II度、IV度大小年毛竹的

竹鞭、鞭根和根际细菌群落组成进行了分析，比较

了不同水平上细菌群落的相对丰度，找到一定差异

规律，分析了差异菌群的相关作用，并推测大、小

年毛竹的竹鞭和鞭根在养分吸收方面的主要菌群不

同。本研究有助于研究毛竹林大年和小年的竹鞭和

鞭根细菌群落及根际细菌的差异特征，为进一步研

究毛竹林大小年和细菌群落的关联性提供理论基

础。但毛竹相关细菌群落和养分吸收之间的具体关

系，以及与毛竹竹龄相互影响的规律尚不明晰，有

待进一步研究。
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