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5 种石灰岩特有植物根际土壤细菌群落特征和功能

研究 
 

张铭 1, 梁键明 1, 蒋庆莲 1, 姜垒 1, 吴玉芬 1, 邵彦清 1, 邵玲 2, 唐光大 1* 
(1. 华南农业大学林学与风景园林学院, 广州 510642; 2. 肇庆学院生命科学学院, 广东 肇庆 526061) 

 

摘要：为了解不同石灰岩特有植物根际土壤细菌群落的共性和差异，通过 16S rDNA 高通量测序和生物信息学方法，以分析

5 种广东石灰岩特有植物大桥虎耳草(Saxifraga daqiaoensis)、癞叶秋海棠(Begonia leprosa)、淡黄报春苣苔(Primulina alutacea)、

多莛报春苣苔(P. polycephala)和阳山报春苣苔(P. yangshanensis)根际土细菌群落特征和功能。结果表明，5 种植物根际土中共

检测到细菌 42 门 113 纲 250 目 315 科 498 属，其中绿弯菌门(Chloroflexi)、拟杆菌门(Bacteroidetes)、放线菌门(Actinobacteria)、

浮霉菌门(Planctomycetes)、变形菌门(Proteobacteria)和酸杆菌门(Acidobacteria)在 5 种植物根际土细菌群落中占绝对优势。速

效磷、交换性钙、碱解氮、有机质、pH 和全氮是影响细菌群落组成的主要因子。不同植物富集了不同的细菌类群，癞叶秋

海棠的根际细菌群落结构组成与其他 4 种植物存在明显差异，根际细菌功能也存在差异。PICRUSt2 功能预测表明 5 种植物

根际细菌群落在新陈代谢功能方面最活跃，FAPROTAX 功能预测表明化能异养型、好氧化能异养型、硝化作用型和好氧氨

氧化型细菌是 5 种植物根际中共同的优势功能类群，对植物生长具有重要作用。这可为石灰岩特有植物引种驯化提供土壤微

环境数据。 

关键词：石灰岩；特有植物；根际；细菌；群落结构；功能预测 
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Rhizosphere Bacterial Community Characteristics and Function of Five 
Limestone Endemic Plants 
 

ZHANG Ming1, LIANG Jianming1, JIANG Qinglian1, JIANG Lei1, WU Yufen1, SHAO Yanqing1, 
SHAO Ling2, TANG Guangda1* 
(1. College of Forestry and Landscape, South China Agricultural University, Guangzhou 510642, China; 2. School of Life Science, Zhaoqing University, 

Zhaoqing 526061, Guangdong, China) 

 

Abstract: To understand the similarities and differences in the rhizosphere bacterial communities of different 

limestone endemic plants, five species of limestone endemic plants in northern Guangdong were studied, 

including Saxifraga daqiaoensis, Begonia leprosa, Primulina alutacea, P. polycephala and P. yangshanensis. The 

rhizosphere bacterial community characteristics and functional component of five limestone endemic plants were 

analysed by using high-throughput 16S rDNA sequencing and bioinformatics methods. The results showed that 42 

phyla, 113 classes, 250 orders, 315 families, and 498 genera bacteria were detected in rhizosphere soil of five 

plants. Chloroflexi, Bacteroidetes, Actinobacteria, Planctomycetes, Proteobacteria and Acidobacteria were the 

dominant phyla. Heatmap analysis indicated that the soil physical and chemical factors, including available 

phosphorus, exchangeable calcium, ammonium nitrogen, soil organic matter, pondus hydrogenii and total nitrogen, 



758 热带亚热带植物学报           第 32 卷 

 

 

played important roles in the composition of bacterial community. The LEfSe analysis showed that different plants 

enriched different rhizosphere bacterial population. The composition and function of the rhizosphere bacterial 

community of B. leprosa was significantly different from those of the other four plants. The prediction of 

PICRUSt2 function showed that the rhizosphere bacterial communities of five plants were the most active in 

metabolism. The function prediction of FARPOTAX showed that chemoheterotrophy, aerobic chemoheterotrophy, 

nitrification and aerobic ammonia oxidation were the common dominant functional population in the rhizosphere 

bacteria of five plants. These functional bacteria play an important role in helping plants grow and develop. It 

would provide soil microenvironment data for the introduction and domestication of endemic plants in limestone.  

Key words: Limestone; Endemic plant; Rhizosphere; Bacteria; Community structure; Function prediction 

 

在自然条件下，植物与土壤根际微生物之间联系

紧密，根际微生物种类繁多，对植物的生长发育、环

境适应发挥重要作用[1–2]，在植物根际定殖的微生物

为其宿主提供了许多有益的功能[3]。植物可以通过根

系代谢活动为根际微生物生长发育提供营养物质, 如

产生根系分泌物等，从而形成不同的根际微生物群落

和微生境[4]。同植物的根际微生物群落结构及多样性

存在差异[5]，同种植物不同品种的根际微生物群落之

间也存在差异[6]。由于植物根际土壤微生物群落具有

明显特异性，因此研究不同植物的根际微生物，有助

于认识微生物群落功能并发掘功能类群。 

我国南方石灰岩发育强烈、景观类型多样，呈现

峰林、峰丛、洼地、峡谷等地貌[7]。广东省石灰岩区

面积约 1.45 万 km2，主要分布在粤北地区，粤中、粤

西、粤东各地也有零星分布。石灰岩生境石缝遍布, 土

壤瘠薄，不成片，生境隔离明显，促进了植物物种的

分化和形成，所以石灰岩生境特有植物较多[8]。石灰

岩特有植物不仅发挥重要的生态功能，而且是石灰岩

生境变迁的重要指示植物[9]，是石灰岩地区植物适

应性演化研究的理想素材。大桥虎耳草(Saxifraga 

daqiaoensis)、癞叶秋海棠(Begonia leprosa)、淡黄报

春苣苔(Primulina alutacea)、多莛报春苣苔(P. poly- 

cephala)和阳山报春苣苔(P. yangshanensis)是 5 种分

布于我国南方石灰岩地区的特有植物，其中癞叶秋

海棠的生长范围较为广布，在广东和广西地区都有

分布, 其余 4 种植物仅在广东北部有发现[10–12]。5 种

植物均为多年生草本，对环境要求较高，生境特殊，

适宜生长在石灰岩山地的潮湿石头上。 

目前，国内学者已从潜在适生区预测、生长发

育特性、表型可塑性等方面对石灰岩特有植物进行

研究[13–15]。根际微生物在植物生长方面具有非常重

要的作用，然而对石灰岩特有植物根际微生物群落

的研究较少，对其群落特征和功能较少了解。因此，

本文以 5 种广东北部石灰岩特有植物为研究对象, 分

析其群落特征及功能，研究土壤环境因子与细菌群

落结构、多样性的相关性，探讨不同石灰岩特有植

物根际土壤细菌的共性和差异，为石灰岩特有植物

引种驯化提供土壤微环境数据。 

 

1 材料和方法 
 

1.1 研究区概况 

广东石灰岩地区地跨中亚热带和南亚热带 , 

属湿润性亚热带季风气候类型。年平均气温 19 ℃~ 

22 ℃，日夜温差较大，夏季日间岩石表面温度高达

60 ℃~70 ℃，而夜间则迅速降温。石灰岩分布区内，

大部分地区年平均降雨量 1 500~1 800 mm，地层透

水性大，地面十分干旱[16]。土壤多为石灰岩冲积土，

主要积聚于山体中下部及岩缝中，并伴有一定厚度

的枯枝落叶层；在粤北山体高大的石灰岩山中下部

有发育较好的土壤，土层也较深厚。广东石灰岩地区

植被盖度均较低，多为灌丛状植被，仅个别地区山林

高大的石灰岩山中下部有发育较好的天然次生林。 

1.2 根际土壤样品采集 

在广东北部的阳山、英德和曲江石灰岩山地选取

分布相对集中的大桥虎耳草(Saxifraga daqiaoensis)、

癞叶秋海棠(Begonia leprosa)、淡黄报春苣苔(Primu- 

lina alutacea)、多莛报春苣苔(P. polycephala)、阳山报

春苣苔(P. yangshanensis)生长的石灰岩生境。分别

选取生长状况相近的目标植物，每种植物进行 5 次

重复采样，去除表层枯枝落叶，挖出整株植物，采

用“抖根法”[17]收集根际土壤。将每种植物的土壤样

品混合均匀并分成 2 份，一份带回实验室自然风干，

过 2 mm 筛，用于土壤理化性质的测定；另一份放

于–80 ℃冰箱保存，用于土壤微生物 DNA 提取。土

壤信息见表 1。 
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表 1 5 种石灰岩特有植物根际土壤采集信息 

Table 1 Rhizoshphere soil information of limestone endemic plants 

植物 Species 采集地 Collection location 海拔 Altitude (m) 经度 Latitude (E) 纬度 Longtitude (N) 

大桥虎耳草 Saxifraga daqiaoensis 清远阳山阳城镇水口村 460 112°45′6.3″ 24°23′53.5″ 

癞叶秋海棠 Begonia leprosa 韶关曲江区罗坑镇中心坝 240 113°21′5.7″ 24°31′35.7″ 

淡黄报春苣苔 Primulina alutacea 清远英德英城镇鹤园村 260 113°20′35.4″ 24°10′58.1″ 

多莛报春苣苔 P. polycephala 清远阳山阳城镇水口村 460 112°45′6.3″ 24°23′53.5″ 

阳山报春苣苔 P. yangshanensis 清远阳山江英镇上坪村 150 112°49′11.6″ 24°25′24.1″ 

 

1.3 土壤理化性质测定 

土壤理化性质参照《土壤农化分析》[18]测定。

土壤pH值采用pH计测定，水土混合液配比为2.5:1;

土壤有机碳采用重铬酸钾容量法测定；土壤全氮采

用凯氏定氮法测定；土壤全磷采用氢氧化钠熔融-

钼锑抗比色法测定；土壤全钾采用氢氧化钠熔融-

分光光度法测定；土壤碱解氮采用碱解扩散法测

定；土壤速效磷采用碳酸氢钠-钼锑抗比色法测定；

土壤速效钾采用醋酸铵-火焰光度法测定；土壤交换

性钙采用原子吸收分光光度法测定。 

1.4 根际土壤微生物 DNA 提取、PCR 扩增和测序 

使用参照土壤 DNA 提取试剂盒(OMEGA E.Z. 

N.A. Soil DNA Kit, USA)说明书提取根际土壤微生

物总 DNA, 用 1%的琼脂糖凝胶电泳检测提取质量,

用 NanoDrop One 检测 DNA 的浓度和纯度。对细菌

16S rDNA 序列的 V4 区进行扩增，所用引物为 338F 

(5′-ACTCCTACGGGAGGCAGCAG-3′)和 806R (5′- 

GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3′)[19]。PCR 反应

体系为: 25 μL 的 2×Premix Taq, 1 μL 的 Primer-F 

(10 mmol/L), 1 μL 的 Primer-R (10 mmol/L)，3 μL

的DNA (20 ng/μL)和 20 μL的Nuclease-free water。

PCR 反应程序为：94 ℃ 5 min, 30 个循环(94 ℃ 30 s; 

52 ℃ 30 s; 72 ℃ 30 s)，72 ℃ 10 min , 4 ℃直到反应

完成。用 1%琼脂糖凝胶电泳检测 PCR 产物的片

段长度和浓度后，采用 Illumina HiSeq2500 测序

平台(Guangdong Magigene Biotechnology Co., Ltd. 

Guangzhou, China)进行 PE250 测序。测序工作委托

广东美格基因科技有限公司完成。 

1.5 数据处理和分析 

利用Trimmomatic (0.33)软件分别对双端的Raw 

Reads 数据进行质量过滤后，用 FLASH (1.2.11)软

件对双端测序数据进行拼接，获得 Raw Tag[20]。然

后根据序列首尾两端的 barcode 和引物信息等，利用

Mothur (1.35.1)软件进行Raw Tags序列质量过滤, 最

终得到 Clean Tags。利用 usearch (10)软件对所有样

品的全部 Clean Tags 进行聚类，默认以 97%的一

致性将序列聚类成为 OTU (Operational Taxonomic 

Units), 将出现频数最高的序列作为每个 OTU 的代

表性序列。利用 QIIME (1.9.1)去除嵌合体和 singleton,

然后在各个水平注释各样本群落物种组成信息，对比

数据库为 Silva (https://www.arbsilva.de/)。使用 QIIME

软件包中的 alpha_diversity.py 脚本进行 α 多样性指

数计算，其种包括 Observed species、Chao1、Shannon、

Simpson。使用 SPSS (27.0.1)对所有数据进行单因素

方差分析(ANOVA)。利用 R (4.2.1)生成细菌群落柱

形图，完成 PCoA 分析、Spearman 相关性等分析和

作图。采用 Galaxy 在线网站(https://huttenhower.sph. 

harvard.edu/galaxy/)完成组间物种差异显著性分析

(LEfSe 分析)。细菌功能和代谢途径预测采用 PICR 

RSt2 (22.1.0)软件进行分析[21]。采用 FAPROTA 数据

库(http://www.zoology.ubc.ca/louca/FAPROTAX/)预测

细菌功能[22]。 

 

2 结果和分析 
 

2.1 根际土壤理化性质 

5 种石灰岩特有植物根际土壤理化特征不尽相

同(表 2)。所有土壤均属于碱性土，但不同植物的根

际土碱度有显著差异(P<0.05)，其中大桥虎耳草、

阳山报春苣苔、淡黄报春苣苔的根际土壤 pH 显著

高于多莛报春苣苔和癞叶秋海棠。癞叶秋海棠根际

土壤的有机质、全氮、全磷、碱解氮、速效磷、速

效钾、交换性钙的值均最高，大桥虎耳草根际土壤

的全钾和速效钾的值均最低，阳山报春苣苔的全磷

和速效磷的值均最低，多莛报春苣苔根际土壤的有

机质、全氮、碱解氮、交换性钙的值均最低，但其

全钾的值最高。 

2.2 根际细菌丰富度和多样性 

5 种石灰岩特有植物根际细菌群落丰富度与多

样性存在区别。由表 3 可知，5 种植物根际土壤细 
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表 2 5 种石灰岩特有植物根际土壤理化性质 

Table 2 Rhizosphere soil properties of five limestone endemic plants 

参数 
Parameter 

大桥虎耳草 
Saxifraga 

daqiaoensis 

癞叶秋海棠 
Begonia 
leprosa 

淡黄报春苣苔 
Primulina 
alutacea 

多莛报春苣苔 
Primulina 

polycephala 

阳山报春苣苔 
Primulina 

yangshanensis 

pH 8.34±0.28c 7.38±0.26a 8.19±0.21c 7.75±0.11b 8.34±0.02c 

有机质 Organic matter (SOM, g/kg) 27.67±8.48a 320.31±69.54b 95.34±58.60a 20.64±1.87a 44.14±22.76a 

全氮 Total nitrogen (TN, g/kg) 2.18±0.54a 18.23±3.80b 5.16±2.74a 1.96±0.19a 2.96±1.50a 

全磷 Total phosphorus (TP, g/kg) 0.42±0.05a 1.41±0.59b 0.81±0.20a 0.75±0.07a 0.32±0.22a 

全钾 Total potassium (TK, g/kg) 0.52±0.27a 5.90±0.19b 11.03±2.96c 13.94±0.24c 5.06±3.18b 

碱解氮 Ammonium nitrogen (AN, mg/kg) 105.29±25.52a 759.89±84.33c 305.51±173.27b 85.65±18.51a 150.81±76.85ab 

速效磷 Available phosphorus (AP, mg/kg) 11.87±2.60b 15.33±2.40b 6.33±2.22a 5.27±2.60a 2.80±0.36a 

速效钾 Available potassium (AK, mg/kg) 34.57±11.79a 178.80±32.62b 181.64±124.69b 57.74±3.30a 35.29±11.69a 

交换性钙 Exchangeable calcium (ECa, mg/kg) 5 592.73±97.32ab 14 452.33±1549.50d 7 728.47±513.49c 4 287.07±824.91a 6 073.67±804.20b 

同行数据后不同字母表示差异显著(P<0.05)。下同 

Data followed different letters at the same line indicate significant differences at 0.05 level. The same below 

 

菌群落 Observed species 指数为大桥虎耳草>阳山报

春苣苔>多莛报春柱苣苔>淡黄报春苣苔>癞叶秋海

棠，Chao1 指数为阳山报春苣苔>大桥虎耳草>多莛

报春苣苔>淡黄报春苣苔>癞叶秋海棠，虽然 5 种植

物的 Observed species 指数稍有不同，但大桥虎耳草

和阳山报春苣苔的Observed species指数和Chao1指

数均无显著差异，因此，土壤细菌丰富度趋势相同。

香农指数为大桥虎耳草>阳山报春苣苔>多莛报春

苣苔>淡黄报春苣苔>癞叶秋海棠；大桥虎耳草与阳

山报春苣苔根际土壤细菌的辛普森指数差异不显

著，但与癞叶秋海棠存在显著差异，多莛报春苣苔

与其他 4 种植物差异不显著。 

2.3 根际细菌群落组成特征 

5种植物根际土壤样品中共检测出细菌 42门 113

纲 250 目 315 科 498 属。由图 1 可见，在门分类水

平上，相对丰度含量较高(>1%)的根际土壤细菌共

有13个，其中绿弯菌门(Chloroflexi)、拟杆菌门(Bacter- 

oidetes)、放线菌门(Actinobacteria)、浮霉菌门(Planc- 

tomycetes)、变形菌门 (Proteobacteria)和酸杆菌门

(Acidobacteria)是绝对优势门，约占所有细菌总数的

77.33%~90.64%。硝化螺旋菌门(Nitrospirae)仅在癞

叶秋海棠和阳山报春苣苔根际土壤细菌中相对丰

度>1%，匿杆菌门(Latescibacteria)和 Rokubacteria

仅在癞叶秋海棠根际土壤细菌中相对丰度>1%，蓝

细菌门(Cyanobacteria)仅在大桥虎耳根际土壤细菌

中相对丰度>1%，Entotheonellaeota 仅在阳山报春苣

苔根际土壤细菌中相对丰度>1%。 

在属的分类水平上，相对丰度>1%的属有 13 个, 

其中小梨形菌属(Pirellula)、Planktosalinus 和 RB41

是 5 种植物根际土细菌群落的共有优势菌属。从植

物种类看，淡黄报春苣苔根际土壤中相对丰度 

>1%的属分别为 Pir4_lineage (3.48%)、小梨形菌属

(2.23%)、Planktosalinus (2.19%)、Bryobacter (1.65%)、

Gaiella (1.47%)、RB41 (1.26%)和 Terrimonas (1.1%)，

其中 Pir4_lineage 占主导地位。大桥虎耳草根际土壤

中相对丰度>1%的属分别为 Planktosalinus (2.58%)、

Pir4_lineage (2.33%)、RB41 (1.62%)、小梨形菌属

(1.58%)、MND1 (1.09%)和 Bryobacter (1.04%)，其

中 Planktosalinus 占主导地位。多莛报春苣苔根际土

壤中相对丰度>1%的属分别为 Planktosalinus (4.00%)、

YB-42 (2.79%)、Pir4_lineage (2.40%)、UTCFX1 (2.10%)、

小梨形菌属(1.60%)、Bryobacter (1.31%)、RB41

 

表 3 5 种石灰岩特有植物根际细菌丰富度和多样性指数 

Table 3 Abundance and diversity indexes of rhizosphere bacterial among five limestone endemic plants 

指数 
Index 

大桥虎耳草    
Saxifraga  

daqiaoensis 

癞叶秋海棠   
Begonia  
leprosa 

淡黄报春苣苔 
Primulina  
alutacea 

多莛报春苣苔   
Primulina  

polycephala 

阳山报春苣苔   
Primulina  

yangshanensis 

Observed species 指数 Observed species index 452.00±36.05b 389.40±21.96a 411.00±26.69ab 439.60±59.35ab 450.20±47.11b 

Chao1 指数 Chao1 index 1 137.86±202.91a 980.99±76.11a 993.77±90.23a 1 083.97±171.43a 1 167.89±199.74a 

香农指数 Shannon index 8.32±0.16b 7.73±0.17a 8.07±0.19ab 8.12±0.56ab 8.30±0.25b 

辛普森指数 Simpson index 0.99±0.001b 0.99±0.005a 0.99±0.001b 0.99±0.008ab 0.99±0.001b 
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图 1 门(A)和属(B)水平上 5 种石灰岩特有植物根际土壤细菌群落的相对丰度。PA: 淡黄报春苣苔; PY: 阳山报春苣苔; BL: 癞叶秋海棠; PP: 多莛报春

苣苔; SD: 大桥虎耳草。下同 

Fig. 1 Relative abundance of rhizosphere bacterial community among five limestone endemic plants at phylum (A) and genus (B) level. PA: Primulina alutacea; 

PY: P. yangshanensis; BL: Begonia leprosa; PP: P. polycephala; SD: Saxifraga daqiaoensis. The same below 

 

(1.27%)、Gaiella (1.05%)，其中 Planktosalinus 占主导

地位。癞叶秋海棠根际土壤中相对丰度>1%的属分别

为 UTCFX1 (5.66%)、MND1 (2.19%)、RB41 (2.07%)、

硝化螺旋菌属(Nitrospira, 2.03%)、Planktosalinus 

(1.85%)、Crossiella (1.40%)、Terrimonas (1.22%)、小

梨形菌属(1.02%)，其中 UTCFX1 占主导地位。阳山

报春苣苔根际土壤中相对丰度>1%的属分别为

Pir4_lineage (2.73%)、小梨形菌属(1.99%)、MND1 

(1.95%)、Crossiella (1.77%)、UTCFX1 (1.74%)、RB41 

(1.46%)、Nitrospira (1.28%)、Planktosalinus (1.20%)、

AKYG587 (1.04%)，其中 Pir4_lineage 占主导地位。 

对不同样品进行重抽样，使不同样品的测序深

度在同一水平下，基于均一化处理后的结果分析它

们共有和特有的 OTU 数量。大桥虎耳草、癞叶秋

海棠、淡黄报春苣苔、多莛报春苣苔和阳山报春苣

苔之间共有的 OTU 数为 302，占各自根际土壤细菌

OTU 总数的 21.57%、25.90%、27.21%、22.91%和

22.17%；5 种植物根际土壤特有 OTU 数分别为 324、

284、239、307 和 330，占各自根际土壤细菌 OTU

总数的 23.14%、24.36%、21.73%、23.29%和 24.23%，
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其中阳山报春苣苔根际土壤细菌特有 OTU 数最多，

淡黄报春苣苔根际土壤细菌特有 OTU 数最少。两两

共有 OTU 数量比较，多莛报春苣苔与大桥虎耳草根

际共有的OTU数量最多，为总OTU数量的24.08%，

淡黄报春苣苔和癞叶秋海棠共有的 OTU 数量最少，

为总 OTU 数量的 16.86%，说明多莛报春苣苔与大

桥虎耳草根际土壤中细菌群落组成最相似，淡黄报

春苣苔与癞叶秋海棠根际土壤中细菌群落组成差

异最大。 

2.4 根际细菌 β多样性和差异细菌分析 

基于 Unweighted Unifrac 和 Weighted Unifrac 距

离，对 5 种石灰岩特有植物根际土壤细菌群落进行

PCoA 分析，采用贡献率最大的主坐标组合进行作

图(图 2)。Unweighted Unifrac 分析结果表明 PCoA1

是尽可能最大解释数据变化的主坐标成分，解释率

为 9.16%；PCoA2 次之，解释率为 8.17%，2 个主

要成分解释了 17.33%的细菌群落。在 PCoA1 上, 淡

黄报春苣苔与多莛报春苣苔根际土壤细菌群落距

离接近，大桥虎耳草与多莛报春苣苔根际土壤细菌

群落距离接近，以上三者与癞叶秋海棠根际土壤细

菌群落距离较远。阳山报春苣苔根际土壤细菌群落

位置靠近癞叶秋海棠和大桥虎耳草的，结构有一定

的相似性。Weighted Unifrac 分析结果表明 2 个主要

成分解释了 37.69%的细菌群落，总体来看癞叶秋海

棠根际土壤细菌群落位置与其他 4 种植物的距离较

远，尤其是与淡黄报春苣苔。淡黄报春苣苔、多莛

报春苣苔、大桥虎耳草和阳山报春苣苔根际土壤中

的细菌群落距离较小，差异不大。 

采用 LEfSe 分析从门到属筛选生物标志物，探

讨 5 种石灰岩特有植物根际土细菌群落在丰度上有

显著差异的物种。由图 3: B 可见，LDA≥3.5 的水

平上共有 78 种差异物种，其中大桥虎耳草、癞叶秋

海棠、淡黄报春苣苔、多莛报春苣苔、阳山报春苣

苔根际土壤细菌群落中分别有 4、25、25、15、9 种。

淡黄报春苣苔和癞叶秋海棠与其他 3 种植物根际土

壤细菌群落相比，显著富集的细菌数量更多。由图

3: A 可知，大桥虎耳草根际土中 γ-变形菌纲(Gamma- 

proteobacteria)和黏球菌目(Myxococcales)的物种较

为丰富；癞叶秋海棠根际土中富集的细菌主要包括

厌氧绳菌纲(Anaerolineae)、硝化螺旋菌门、匿杆菌

门、Crossiella、Pedosphaerales、Rokubacteria、Betapro- 

teobacteriales、KF_JG30_B3、Pla4_lineage、OM190

和 Subgroup_22 物种；淡黄报春苣苔根际土壤中富

集的细菌主要包括酸杆菌门、浮霉菌纲(Planctomy- 

cetacia)、红杆菌纲 (Rubrobacteria)、Corynebacte- 

riales、Propionibacteriales、Flavisolibacter 和 Actino- 

marinales 物种；蓝细菌门和绿弯菌纲(Chloroflexia)

物种在多莛报春苣苔根际土中显著富集；阳山报春

苣苔根际土中，δ-变形菌纲(Deltaproteobacteria)、浮

霉菌门、芽单胞菌门(Gemmatimonadetes)、Gamma- 

proteobacteria_Incertae_ Sedis 和 Ardenticatenales 物

种显著富集。 

 

 
图 2 5 种石灰岩特有植物根际土壤细菌群落的 PCoA 分析。A: 基于 Unweigheted Unifrac 距离; B: 基于 Weigheted Unifrac 距离。 

Fig. 2 PCoA Analysis of rhizosphere bacterial community among five limestone endemic plants. A: Based on Unweigheted Unifrac distance; B: Based on 

Unweigheted Unifrac distance. 
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图 3 5 种石灰岩特有植物根际土壤细菌物种进化分支(A)和显著差异物种 LDA 值分布(B) 

Fig. 3 Taxonomic cladogram of rhizosphere bacterial community among five limestone plants (A) and LDA value distribution of significantly different species (B)  

 

2.5 根际土壤理化性质与细菌群落结构和多样性的

相关性 

分别将 5 种植物根际土中相对丰度前 10 的细菌

门和属与土壤理化因子进行 Spearman 相关性分析

(图 4)。在门分类水平上，变形菌门与土壤交换性钙、

碱解氮、有机质、全氮呈显著负相关，与速效磷呈

极显著负相关；酸杆菌门与土壤交换性钙、碱解氮、

有机质、全氮呈显著正相关，与 pH 值呈显著负相

关；放线菌门与土壤交换性钙、碱解氮、有机质、

速效磷和全氮呈显著正相关；绿弯菌门与 pH 值呈

显著正相关；芽单胞菌门与土壤速效磷呈极显著负

相关，与全磷呈显著负相关；蓝细菌门与速效钾、

全钾呈显著负相关；疣微菌门(Verrucomicrobia)与速

效磷呈显著正相关。结合细菌组成分析中各门类占
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图 4 5 种石灰岩特有植物根际土壤细菌门相对丰度(A)、属相对丰度(B)、α多样性指数(C)与土壤理化性质的 Spearman 相关性热图。TP、AK、AP、

TN、ECa、SOM、AN、pH、TK 见表 2。*: P<0.05; **: P<0.01; ***: P<0.001。下同 

Fig. 4 Spearman correlation map between rhizosphere soil properties and relative abundance of bacterial phylum (A), relative abundance of bacterial genus (B), 

baterial alpha diversity (C) in five limestone endemic plants. TP, AK, AP, TN, ECa, SOM, AN, pH, TK see Table 2; *: P<0.05; **: P<0.01; ***: P<0.001. The 

same below 

 

细菌丰度的比例，土壤速效磷、交换性钙、碱解氮、

有机质、pH 值和全氮对 5 种植物根际细菌群落组

成起主要作用。 

在属分类水平上，Crossiella 与土壤 pH 值呈显

著正相关；硫杆状菌属(Terrimonas)与土壤交换性钙

呈显著正相关；Bryobacter 与速效磷呈显著正相关，

与全钾呈显著负相关；其余 7 属与土壤理化因子关

系不显著。此外，土壤有机质和全氮虽与 10 属的

细菌相关性未达显著水平，但两者与细菌属的相关

性几乎相同，均对 Pir4_lineage、Planktosalinus、小

梨形菌属、Bryobacter、Gaiella 和 Terrimonas 有正

相关性。结合细菌组成分析中各属类占细菌丰度的

比例，土壤交换性钙、速效磷、pH 值和全钾对 5 种

植物根际细菌群落组成起主要作用。 

土壤理化因子和细菌群落 α多样性的相关性表

明(图 4: C), 土壤全氮、交换性钙、有机质、碱解氮

均与 Chao1 指数、观测到的物种数、香农指数、辛

普森指数呈显著或极显著负相关；全磷和速效钾与

Chao1 指数呈极显著负相关，而 pH 值与 Chao1 指数

呈显著正相关；其余因子与土壤细菌多样性指数相

关性均未达到显著性水平。总体而言，土壤全氮、

交换性钙、有机质、碱解氮对 5 种植物根际细菌群

落多样性影响较为显著。 

2.6 根际土壤细菌群落功能分析 

通过 PICRUSt2 对 5 种植物根际土壤细菌代谢

功能进行预测(图 5)，结果表明 5 种植物根际土壤细

菌群落一级功能层共有 6 类生物代谢功能，其中新

陈代谢功能的平均相对丰度最大(75.34%)，环境信

息处理的平均相对丰度最小，仅为 23.13%。二级功

能层分析表明共有 47 个子功能组，其中氨基酸代

谢、辅助因子和维生素代谢、碳水化合物代谢、其

他氨基酸代谢、其他次生代谢物的生物合成、外源

生物降解与代谢、全局概览通路所占比例最高(大于

5%)，且其所属一级功能层均为新陈代谢。 

基于 FAPROTAX 对 5 种植物根际土壤细菌进

行功能预测分析，一共有 65 种细菌功能被注释(图

6)，5 种植物根际土壤相对丰度>1%的优势功能类

群有 9 种，其中，化能异养型、好氧化能异养型、

硝化作用型和好氧氨氧化型细菌是 5 种植物共有的

优势功能类群。不同植物根际细菌功能存在差异(图

7)，化能异养型功能类群在淡黄报春苣苔与癞叶秋

海棠根际土之间差异显著(P<0.05)；好氧化异能型 
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图 5 5 种石灰岩特有植物根际土壤细菌 KEGG 通路注释情况 

Fig. 5 KEGG pathway of rhizosphere bacterial community among five limestone endemic plants 

 

 
图 6 5 种石灰岩特有植物根际土壤细菌相对丰度前 20 的功能型 

Fig. 6 Function prediction of rhizosphere bacteria among five limestone endemic plants in top 20 relative abundance 

 

功能类群在癞叶秋海棠与淡黄报春苣苔、多莛报春

苣苔与癞叶秋海棠根际土之间差异显著；硝酸还原

作用型功能类群在淡黄报春苣苔与癞叶秋海棠、淡

黄报春苣苔与阳山报春苣苔、多莛报春苣苔与癞叶

秋海棠、多莛报春苣苔与阳山报春苣苔根际土之间

差异显著。5 种植物根际土的硝化作用型、好氧氨

氧化型、好氧亚硝酸盐氧化型功能类群的相对丰度

中，癞叶秋海棠高于其他 4 种植物。5 种石灰岩特

有植物根际土壤细菌中具有化能异养功能的细菌

共有 126属(表 4)，相对丰度>1%的属分别为 Brady- 

rhizobium、Roseomonas、Asticcacaulis、Bryobacter、

Lautropia、Sphaerisporangium、Sphingobium、Meso-  



766 热带亚热带植物学报           第 32 卷 

 

 

 
图 7 5 种石灰岩特有植物根际土壤细菌功能组间差异检验 

Fig. 7 Difference test of rhizosphere bacterial functional groups of five limestone endemic plants 

 

表 4 属水平上 5 种石灰岩特有植物根际土壤细菌群落对应的功能 

Table 4 Corresponding functions of bacterial communities in rhizosphere of five limestone endemic plants at genus level 

功能 Function 属(相对丰度) Genus (Relative abundance) 

化能异养 
Chemoheterotrophy 

Bradyrhizobium (14.44%), Roseomonas (5.86%), Asticcacaulis (3.93%), Bryobacter (3.85%), Lautropia (3.12%), 
Sphaerisporangium (2.37%), Sphingobium (2.32%), Mesorhizobium (2.25%), Hyphomicrobium (2.23%), 
Flavobacterium (2.11%), Sphingomonas (1.64%), Devosia (1.43%), Rhizorhapis (1.37%), Rhodococcus (1.13%), 
Caulobacter (1.10%), Micromonospora (1.02%), Novosphingobium (1.02%), Cupriavidus (1.01%), Roseimicrobium (0.97%), 
Mycobacterium (0.97%), Cytophaga (0.83%), Opitutus (0.77%), Actinoplanes (0.64%), Singulisphaera (0.58%), 
Pseudomonas (0.57%), Amaricoccus (0.53%), Others (16.35%) 

好氧化能异养 
Aerobic 
chemoheterotrophy 

Actinophytocola (14.44%), Actinoplanes (8.18%), Pseudonocardia (5.86%), Bradyrhizobium (3.93%), Streptomyces (3.85%), 
Pedomicrobium (3.12%), Devosia (2.37%), Hyphomicrobium (2.32%), Sphingomonas (2.25%), Kibdelosporangium (2.23%), 
Allorhizobium-Neorhizobium-Pararhizobium-Rhizobium (2.11%), Bryobacter (1.64%), Mesorhizobium (1.43%), 
Leptothrix (1.37%), Nocardioides (1.13%), Rhodoplanes (1.10%), Kineosporia (1.02%), Solirubrobacter (1.02%), 
Novosphingobium (1.01%), Reyranella (0.97%), Sphingorhabdus (0.97%), Micromonospora (0.83%), Caulobacter (0.64%), 
Pseudomonas (0.58%), Bosea (0.57%), Crossiella (0.53%), Others (7.22%) 

硝化作用 
Nitrification 

MND1 (1.73%), Ellin6067 (1.10%), Nitrospira (0.64%), mle1-7 (0.40%), Candidatus_Nitrosoarchaeum_limnia_SFB1 (0.10%), 
IS-44 (0.07%), Leptospirillum (0.06%), oc32 (0.04%), Nitrosomonas (0.02%), DSSD61 (0.02%), Others (0.01%) 

好氧氨氧化 
Aerobic ammonia 
oxidation 

MND1 (1.73%), Ellin6067 (1.10%), mle1-7 (0.40%), Candidatus_Nitrosoarchaeum_limnia_SFB1 (0.10%), IS-44 (0.07%), 
oc32 (0.04%), Nitrosomonas (0.02%), DSSD61 (0.02%), Others (0.01%) 

 

rhizobium、Hyphomicrobium、Flavobacterium、Sphin- 

gomonas、Devosia、Rhizorhapis、Rhodococcus、Caulo- 

bacter、Micromonospora、Novosphingobium、Cupria- 

vidus，其中 Bradyrhizobium 占比最高；具有好养化

能异养功能的细菌共有 115 属，相对丰度>1%的属

分别为 Actinophytocola、Actinoplanes、Pseudonocar- 

dia、Bradyrhizobium、Streptomyces、Pedomicrobium、

Devosia、Hyphomicrobium、Sphingomonas、Kibdelo- 

sporangium、Bryobacter、Mesorhizobium、Leptothrix、

Allorhizobium-Neorhizobium-Pararhizobium-Rhizo- 

bium、Nocardioides、Rhodoplanes、Kineosporia、

Solirubrobacter、Novosphingobium，其中 Actinophy- 

tocola 占比最高；具有硝化作用功能和好氧氨氧化

功能的细菌分别有 10 和 8 属，两者相对丰度>1%

的属都是 MND1、Ellin6067，其中占比最高的属都

是 MND1。 

 

3 讨论和结论 
 

根际微生物群落可以作为植物的功能驱动者,
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扩展植物的代谢能力，改善营养吸收、提供免疫调

节和增强抗逆境胁迫等功能[23]。植物也会分泌复杂

的有机物质为植物根系微生物创造了独特的生存

环境，招募对自身生长代谢有益的微生物[24]。本研

究中，5 种特有植物根际土壤细菌群落多样性和丰

富度各异。LEfSe 分析结果表明，不同植物富集了

不同的细菌类群，同属于报春苣苔属的淡黄报春苣

苔、阳山报春苣苔和多莛报春苣苔根际优势细菌群

落组成上较为相似，与其他 2 种植物差异亦不显著，

但 5 种特有植物根际优势细菌群落相对丰度存在差

异，低丰度细菌群落的组成也不同，与前人对同属 

植物[25]和不同种植物[26]根际微生物群落的研究结

果略微相似。可能是因为 5 种植物根际微环境各异，

根际土壤理化性质不一致，形成了多样的细菌群落

结构。植物为了适应不同生态环境，通过根系活动

改变其根际环境，进一步影响某些根际细菌群落的

丰度或多样性，使得根际微生物群落在土壤分布中

也存在空间异质性[27]。 

生物的群落结构存在生境异质性，土壤生态环

境的不同造成微生物群落结构的组成和相对丰度

不同，但微生物群落仍然存在一定的共性，而生态

环境相似的地区土壤微生物结构较为相似[28]。本研

究结果得出，酸杆菌门、变形菌门、浮霉菌门、放

线菌门、拟杆菌门和绿弯菌门是 5 种石灰岩特有植

物根际细菌群落的优势门。喀斯特常绿阔叶林土壤

细菌群落研究结果表明，优势细菌相对丰度从小到

大分别为变形菌门、放线菌门、酸杆菌门、绿弯菌

门、奇古菌门(Thaumarchaeota)[29]；石灰岩地区的竹

叶椒(Zanthoxylum armatum)根际细菌优势菌群为变形

菌门、酸杆菌门和疣微菌门(Verrucomicrobia)[30]；石

灰岩地区的报春苣苔(Primulina tabacum)根际细菌

优势菌群为变形菌门、放线菌门、酸杆菌门[31]；干

旱荒漠地的柠条(Caragana korshinskii)根际细菌优

势菌群为放线菌门、变形菌门、酸杆菌门、绿弯菌

门、拟杆菌门[32]；藏北高寒草原 3 种植物根际细菌

优势菌群为酸杆菌门、变形菌门、奇古菌门、放线

菌门、芽单胞菌门(Gemmatimonadetes)[33]；盐碱地 6

种植物根际细菌优势菌群为厚壁菌门(Firmicutes)、变

形菌门、放线菌门[34]。对比 5 种石灰岩特有植物根

际细菌优势群落与以上植物根际或环境细菌优势

群落，部分类群相似，但相对丰度有较大差异，且

存在如浮霉菌门等独特类群。 

由于不同植物的遗传背景和物质代谢过程不

同，根际分泌物产生差异，造成了不同的根际微环

境[35]。根据土壤理化性质结果，5 种石灰岩植物根

际土中，交换性钙含量较高，与石灰岩山地土壤的

主要特点比较吻合[36]，且所有土壤均属于碱性土, 

说明这 5 种植物长期适应石灰岩山地环境，产生了

喜钙性和耐碱性。5 种植物中，癞叶秋海棠根际土

壤的有机质、全氮、全磷、碱解氮、速效磷、速效

钾、交换性钙的值最高，说明癞叶秋海棠更能聚合

离子或更偏好石灰岩环境，比其他 4 种植物更适合

生存于石灰岩地区。植物类型和土壤理化性质是影

响植物根际细菌结构组成和多样性的重要因素之

一[37]。5 种植物细菌群落多样性存在差异，土壤全

氮、交换性钙、有机质、碱解氮是影响这 5 种植物

根际细菌群落多样性的主要因子。相关研究表明变

形菌门与土壤全氮和有机质含量显著相关 [34,38], 

Spearman相关性分析也表明5种植物根际变形菌门

相对丰度与全氮和有机质含量呈显著负相关。酸杆

菌门相对丰度与土壤有机质、全氮呈显著正相关, 

这在银北渍化土壤中 6 种耐盐碱植物根际细菌群落

结构[34]和碱蓬(Suaeda glauca)对根际土壤细菌群落

结构影响[39]的研究结果相似。土壤 pH 值是土壤中

酸杆菌丰度和多样性的重要影响因子，与土壤中酸

杆菌的相对丰度呈显著负相关的关系[40]，而本研究

结果表明 5 种植物根际土中酸杆菌门相对丰度与 pH

值也呈显著负相关。虽然以上细菌群落的宿主植

物、宿主植物的生长时期以及生境等不同，但对某

些特定土壤理化因子有专一性。此外，变形菌门与

土壤速效磷有显著相关性，变形菌门和酸杆菌门与

土壤交换性钙、碱解氮有显著相关性。酸杆菌门和

变形菌门是 5 种植物根际土壤中的优势门，它们如

发生改变，可能会改变整个根际微生物组成结构。

因此，结合变形菌门、酸杆菌门与土壤理化因子相

关性结果，推测出对 5 种植物根际土壤细菌群落组

成起主导作用的土壤理化因子是速效磷、交换性

钙、碱解氮、有机质、pH 和全氮。 

本研究中，利用 KEGG 代谢途径对 5 种特有植

物根际土壤细菌功能进行预测，5 种植物根际土壤

细菌共涉及新陈代谢等 6 个代谢通路，分属于 47

个子功能，充分证明其功能上的丰富性。在一级功

能层中，代谢功能系统占比最大，说明代谢在 5 种

植物根际土壤细菌生长中有着极其重要的作用。有

研究表明，功能基因中代谢功能的主要作用是通过

摄取氨基酸、碳水化合物、维生素等营养物质来保
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证细菌的生长[41]。本研究的二级功能层中与氨基酸

代谢、辅助因子和维生素代谢和碳水化合物代谢占

比较高。氨基酸代谢可以帮助细菌吸收氨基酸，有

利于加速有机物矿化，促进植物氮素吸收利用[42]; 

辅助因子和维生素代谢功能与细菌固碳和光合作

用有关，促进植物的碳循环[43]；碳水化合物代谢与

固氮、溶磷等作用密切相关，有利于植物的氮、磷

循环[44]。本研究使用 FAPROTAX 对 5 种特有植物

根际土壤样本进行功能预测分析，结果表明 5 种植

物共有的主导功能类群为化能异养型、好氧化能异

养型、硝化作用型和好氧氨氧化型。不同植物的根

际土壤细菌功能类群存在差异，癞叶秋海棠根际土

细菌的硝化作用型、好养氨氧化型和好氧亚硝酸盐

氧化型的相对丰度高于其他 4 种植物，表明有更高

比例的细菌参与癞叶秋海棠根际土壤氮循环，而癞

叶秋海棠根际土的全氮、碱解氮含量最高，说明癞

叶秋海棠根际土壤细菌可能协助其对氮的吸收。在

细菌种类层面上，5 种植物根际细菌中具有化能异

养和好养化能异养功能的细菌种类较多，2 种功能

中占比最高的属分别是慢生根瘤菌属(Bradyrhizo- 

bium)和 Actinophytocola；具有硝化作用和好氨氧化

功能的细菌种类较少，两者丰度最高的属都为

MND1。化能异养型和好氧化能异养型细菌参与土

壤碳氮循环过程[45]，硝化作用型和好氨氧化型细菌

参与土壤氮循环过程。因此，推测这些细菌类群通

过参与土壤碳氮循环影响这 5 种植物生长。此外, 优

势菌群之一的变形菌门，具有更快的生长速度, 可

以释放并帮助根系吸收植物可利用的钾、磷和其他

微量营养元素[46]，对微生物群落结构非常重要。相

对丰度较低的蓝细菌门是根瘤菌的三大菌门之一, 

在极端环境中也能生长，还能与一些植物共生, 能

提高植物的光合作用与固氮能力[47]。石灰岩地区土

壤养分贫瘠，土体浅薄，且淋溶较大，导致养分无

法长时间保持，推测 5 种植物可能借助根际土壤细

菌复杂的酶来分解植被凋落物和根际沉积物，利用

细菌氨基酸代谢、辅助因子和维生素代谢、碳水化

合物代谢、其他氨基酸代谢、其他次生代谢物的生

物合成、外源生物降解与代谢等功能，使环境的碳

氮循环效率提升[48]，促进 5 种植物对养分的吸收利

用，从而保证自身的生长，维持在特殊土壤环境的

生存。 

由于土壤微生物的多样性以及根际土壤自身

的复杂性，传统的分离培养技术无法对大多数微生

物进行深入研究，而使用 16S 扩增子测序技术可以

直接研究根际微生物群落的组成及多样性，并能较

为客观地反映其中低丰度的重要功能微生物。本研

究使用的 16S 扩增子测序技术研究 5 种石灰岩特有

植物，多数类群(如绿弯菌门)的细菌限于培养条件，

无法获得[49]。然而 16S 扩增子测序获得的序列，在

种的水平注释比例较低，宏基因组测序则能鉴定微

生物到种水平甚至菌株水平，能进一步挖掘具有应

用价值的菌群以及微生物群落之间、微生物与环境

之间的关系[50]。在营养物质匮乏的石灰岩地区，这

些定殖在根际土壤中的功能细菌可能通过代谢作

用适应其所处的环境而得以存活并对宿主植物发

挥着一定的作用。因此，后续仍需将分离培养方

法和宏基因组测序技术结合起来分析，这样既能

真实和准确地反映出土壤中微生物的结构组成和

多样性，也能分离获得具有重要价值的生态功能

菌株，为丰富石灰岩地区微生物资源，进一步探

讨石灰岩地区特有植物与微生物互作的方式与机

制提供参考。 

综上，5 种特有植物根际的功能细菌通过自身

代谢功能参与土壤养分循环，将土壤环境中的物质

转化成可吸收利用的养分，帮助植物在石灰岩地区

生长。其中，癞叶秋海棠根际更能聚合离子和聚集

更高比例的有益细菌，比其他 4 种植物更适合生存

于石灰岩地区。本研究为进一步认识石灰岩特有植

物根际土壤细菌群落特征和功能提供了理论依据, 

也为后续石灰岩特有植物引种驯化提供土壤微环

境数据。 
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