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不同种植模式草莓根际细菌和真菌群落结构的变化
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摘要：为研究限根种植和非限根种植对草莓根际细菌和真菌群落结构的变化，测序草莓根际土壤ＤＮＡ中
１６ＳｒＤＮＡ的Ｖ４５区及ＩＴＳ１区．结果表明，限根种植后根际细菌和真菌的ＯＴＵ丰度、Ａｃｅ指数、香农指
数及Ｃｈａｏ１指数均增加，而辛普森指数不变，说明限根种植提高了细菌和真菌的多样性，而对物种分布
的均匀度没有影响．限根种植后放线菌门、变形菌门、拟杆菌门、子囊菌门丰度分别增加 １７５％，
７６０％，０５３％和１９０７％，绿弯菌门、酸杆菌门和结合菌门丰度分别下降３０６％，４７２％和１０７７％．
从分子水平上揭示了限根种植后草莓根际细菌和真菌群落的多样性变化．
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　　限根种植是采用物理或生态方法将植物根部限
制在特定介质中生长，人为控制其体积和数量的种

植方法．根系限制种植可以改善土壤肥力特性，促
进植物生长发育，提高作物产量．目前，限根种植
主要有垄作法、箱式法、坑式法和槽式法４种［１］．

限根种植在调节植物枝条数量、提高矿质养分吸

收、改善果实品质方面均有应用［２］．武衍等［３］用

无纺布对西瓜限根种植后发现，其对单果质量的提

高并不显著，但配合合理密植便能提高果实的风味

以及功能方面的品质；樊怀福等［４］以及 ＬｍａｉＳ



等［５］的研究结果均表明，限根容器越小其果实的

综合品质提高就越明显；舒海波等［６］的研究结果

表明，限根种植后大白菜的增产高于非限根种植．
除上述报道外，限根种植技术还分别在桃［７］、番

茄［８］、枸杞［９］、苹果［１０］等多种园艺作物上有所应

用．目前，关于限根种植对植物根域温度、光合特
性、生物量积累以及营养品质等方面的影响已有很

多报道［１１］，但是有关限根种植对草莓根际微生物

多样性的影响未见报道，其影响机理尚待阐明．因
此，本研究从分子水平，探讨限根种植条件下草莓

根系与土壤微生物的分子生态学关系，以期为草莓

的生长管理、品质提高提供理论依据．

１　材料与方法

１１　试验材料
　　供试草莓品种为 “明晶”．温室育苗后，于
２０１８年５月在云南省宣威市罗水镇健康试验地进
行田间种植．
１２　试验设计

试验设置了两种处理方法，其中 Ｉ２处理为非
限根种植，Ｉ２Ｘ处理为限根种植．根据武衍等［２］方

法，进行了限根和非限根栽培．在成熟期，各处理
随机选择３０棵健康草莓挖掘根系，采用摇根法［３］

获得根际土壤样品．
１３　土壤ＤＮＡ的提取

用ＤＮＡ试剂盒提取土壤ＤＮＡ．
１４　１６ＳｒＤＮＡ的Ｖ４５区和ＩＴＳ１区的ＰＣＲ扩增及
回收

使用引物 ５１５Ｆ／９２６Ｒ和 ＩＴＳ１Ｆ／ＩＴＳ２Ｒ［１２］对
１６ＳｒＤＮＡ的Ｖ４５及ＩＴＳ１区进行了扩增，通过凝胶
切割回收目标片段，并由上海微基生物有限公司进

行测序．
１５　测序数据的生物信息学分析

进行序列质量控制、过滤和组合，以获得有效

的序列［１３］．对有效序列进行了 ＯＴＵ聚类分析、物
种分类分析、多样性指数分析和序列深度检测［１４］，

并分析了各分类层级的群落结构．

２　结果与分析

２１　细菌和真菌的ＯＴＵ丰度和α多样性指数
根际土壤样品１６ＳｒＤＮＡ的Ｖ４５及ＩＴＳ１区的

ＯＴＵ丰度、覆盖率、辛普森指数、有效序列数、

Ｃｈａｏ１指数和香农指数见表１和表２．结果表明，
文库覆盖了土壤样品中９９８３％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．非限根种植与限根种植根际
细菌的ＯＴＵ丰度分别为６３９和６６５（表１），非限
根种植与限根种植根际真菌的 ＯＴＵ丰度分别为
２８０和３６０（表２），表明限根种植提高了草莓根
际细菌和真菌的 ＯＴＵ丰度．限根种植后根际细菌
的Ａｃｅ指数、Ｃｈａｏ１指数分别增加２５０８和２７００
（表１），根际真菌的 Ａｃｅ指数、Ｃｈａｏ１指数分别
增加８０５８和８０９１（表２），表明限根种植后细
菌和真菌的群落丰富度都有所增加；限根种植后

根际细菌和真菌的香农指数分别增加了 ０１４和
００９，而辛普森指数没有变化，说明限根种植提
高了根际细菌和真菌类群的多样性，而对物种分

布的均匀度没有影响．

２２　细菌群落种类组成及丰度
限根种植后，在门水平 （表 ３），丰度 ＞

１０００％的优势类群中，放线菌门 （Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）
丰度增加１７５％，变形菌门 （Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）丰度
增加７６１％，拟杆菌门 （Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）丰度增加
０５３％，绿弯菌门 （Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）和酸杆菌门
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（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）丰度分别下降３０６％和４７２％．
限根种植后，在纲水平 （表４），丰度＞５％的

优势类群中，尚未分类的类群 （Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ）和厌
氧绳菌纲 （Ａｎａｅｒｏｌｉｎｅａｅ）丰度分别减少３１８％和
４６０％，α变形菌纲 （Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、γ变
形 菌 纲 （Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、β变 形 菌 纲
（Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、鞘氨醇杆菌纲 （Ｓｐｈｉｎｇｏｂａｃ
ｔｅｒｉｉａ）丰度分别增加 ４１５％，２８７％，１５５％
和１００％．

限根种植后，在属水平方面 （表５），丰度 ＞

１００％的优势类群中，尚未分类的类群 （Ｕｎｃｌａｓｓｉ
ｆｉｅｄ）、黄杆菌属 （Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）、Ｇａｉｅｌｌａ属丰度
分别降低 １４３０％，０７２％ 和 ００３％，蔷薇属
（Ｒｏｓｅｉｆｌｅｘｕｓ）和硝化螺旋菌属 （Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａ）丰度分
别增加０６３％和０３１％．
２３　真菌群落种类组成及丰度

限根种植后，在门水平 （表６），丰度 ＞１０％
的优势类群中，子囊菌门 （Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）丰度增加
１９０７％，结 合 菌 门 （Ｚｙｇｏｍｙｃｏｔａ） 丰 度 下

降１０７７％．

表１　细菌ＯＴＵ丰度和α多样性

样品名 优化序列数 ＯＴＵ丰度 覆盖率／％ 香农指数 Ｃｈａｏ１指数 Ａｃｅ指数 辛普森指数

Ｉ２ １９２９３ ６３９ ９９８３ ５４１ ６５１ ６５０１４ ００１

Ｉ２Ｘ １９７４５ ６６５ ９９８４ ５５５ ６７８ ６７５２２ ００１

表２　真菌ＯＴＵ丰度和α多样性

样品名 优化序列数 ＯＴＵ丰度 覆盖率／％ 香农指数 Ｃｈａｏ１指数 Ａｃｅ指数 辛普森指数

Ｉ２ ４１４２２ ２８０ １００００ ４０７ ２８０２０ ２８０５０ ００４

Ｉ２Ｘ ３６４００ ３６０ ９９９９ ４１６ ３６１１１ ３６１０８ ００４

表３　门水平上细菌相对丰度

门 Ｉ２／％ Ｉ２Ｘ／％

Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ２７１０ ３４７１

Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ １９７７ １６７１

Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ １７４２ １２７０

Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ １０８５ １１３８

Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ １０５１ １２２６

Ｏｔｈｅｒｓ（丰度＜１０００％） １４３５ １２２４

表４　纲水平上的细菌相对丰度

纲 Ｉ２／％ Ｉ２Ｘ／％

Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ １６４６ １３２８

Ａｎａｅｒｏｌｉｎｅａｅ １２３４ ７７４

Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ９４３ １０９８

Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ８４５ １２６０

Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ５５６ ８４３

Ｓｐｈｉｎｇｏｂａｃｔｅｒｉｉａ ５００ ６００

Ｏｔｈｅｒｓ（丰度＜５００％） ４２７６ ４０９７

表５　属水平上细菌相对丰度

属 Ｉ２／％ Ｉ２Ｘ／％

Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ６８１６ ５３８６

Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ４００ ３２８

Ｒｏｓｅｉｆｌｅｘｕｓ １６９ ２３２

续表５

属 Ｉ２／％ Ｉ２Ｘ／％

Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａ １４０ １７１

Ｇａｉｅｌｌａ １２８ １２５

Ｏｔｈｅｒｓ（丰度＜１００％） ２３４７ ３７５８

表６　门水平上真菌相对丰度

门 Ｉ２／％ Ｉ２Ｘ／％

Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ ４６３４ ６５４１

Ｚｙｇｏｍｙｃｏｔａ ３１６７ ２０９０

Ｏｔｈｅｒｓ（丰度＜１０００％） ２１９９ １３６９

限根种植后，在纲水平 （表７），丰度＞５％的
优势类群中，粪壳菌纲 （Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ）、座囊菌
纲 （Ｄｏｔｈｉｄｅｏｍｙｃｅｔｅｓ）、尚未分类的类群 （Ｕｎｃｌａｓ
ｓｉｆｉｅｄ）丰度分别增加１０４０％，２６４％和１４２％，
Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔｉｎａ纲丰度减少１０６６％．

限根种植后，在属水平 （表８），丰度＞１％的
优势类群中，被孢霉属 （Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ）、隐球菌属
（Ｃｒｙｐｔｏｃｏｃｃｕｓ）、根串珠霉属 （Ｔｈｉｅｌａｖｉｏｐｓｉｓ）、油壶
菌属 （Ｏｌｐｉｄｉｕｍ）、柱孢属 （Ｃｙｌｉｎｄｒｏｃａｒｐｏｎ）丰度
分别降低 １０６６％，２１６％，３１８％，０６６％和
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０２３％，尚未分类的类群 （Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ）、镰刀菌
属 （Ｆｕｓａｒｉｕｍ）、毛壳菌属 （Ｃｈａｅｔｏｍｉｕｍ）、小画线
壳属 （Ｍｏｎｏｇｒａｐｈｅｌｌａ）丰度分别增加 ２１６％，
８９８％，０５０％和２００％．

表７　纲水平上的真菌相对丰度

纲 Ｉ２／％ Ｉ２Ｘ／％

Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔｉｎａ ３１５１ ２０８５

Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ ３０７０ ４１１０

Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ １４６３ １６０５

Ｄｏｔｈｉｄｅｏｍｙｃｅｔｅｓ ５６２ ８２６

Ｏｔｈｅｒｓ（丰度＜５００％） １７５４ １３７４

表８　属水平上的真菌相对丰度

属 Ｉ２／％ Ｉ２Ｘ／％

Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ ３１５１ ２０８５

Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ２３７７ ２５９３

Ｃｒｙｐｔｏｃｏｃｃｕｓ ５８４ ３６８

Ｆｕｓａｒｉｕｍ ５７０ １４６８

Ｃｈａｅｔｏｍｉｕｍ ４２９ ４７９

Ｔｈｉｅｌａｖｉｏｐｓｉｓ ４２２ １０４

Ｍｏｎｏｇｒａｐｈｅｌｌａ ３４４ ５４４

Ｏｌｐｉｄｉｕｍ １７３ １０７

Ｃｙｌｉｎｄｒｏｃａｒｐｏｎ １４３ １２０

Ｏｔｈｅｒｓ（丰度＜５００％） １８０７ ２１３２

３　结论与讨论

从门水平来看，草莓限根与非限根种植土壤

中共有优势细菌为变形菌门、绿弯菌门、酸杆菌

门、拟杆菌门、放线菌门．罗影等［１５］对胡麻、宋

宇等［１６］对草莓、汪娅婷等［１７］对玉米、程立君

等［１８］对叶珙桐、徐雪雪［１９］对马铃薯、方敏等［２０］

对马缨杜鹃根际土壤优势菌群的研究也得到了相

似的结果．但本研究的优势菌群与王娟等［２１］对草

莓、于翠等［２２］对大青叶樱桃土壤细菌多样性的研

究结果不一致，推测原因可能是因为传统的培养

法，只能培养出不足自然界微生物总量１％的微
生物类群，导致不能更全面地检测所致［２３］．变形
菌门在多种植物的根际土壤中都为高丰度类群，

可能是由于其是细菌中最大的一个门，另外，变

形菌门细菌繁殖能力强，因此在数量上占优势．
变形菌门丰度在限根种植后增加７６０％，酸杆菌

门丰度下降４７２％，原因可能是酸杆菌门细菌的
生长速度较慢，当土壤养分或结构发生变化时，

快速生长的变形菌门细菌取代了缺乏营养的酸杆

菌，使其丰度降低．从纲和属水平来看，未分类
的类群为最优势类群，限根种植后丰度下降，这

与陈泽斌等［１２］的研究结果基本一致．限根种植
后，α变形菌纲为优势类群，这与赵爱花等［２４］的

研究基本一致．已有研究［２５］表明，α变形菌纲在
形态、生理、代谢和细胞分裂机制方面呈现出极

其丰富的多样性特征，与真核生物密切相关，在

工业、农业和医学领域都极为重要．为什么在限
根以后其增加显著，这有待于进一步的研究．本
研究发现，共有优势真菌门为子囊菌门和结合菌

门，这与李越鲲等［２６］对枸杞的研究结果相同，但

与汤涤洛等［２７］的研究结果不一致，可能与草莓限

根种植后根系分泌物的改变密切相关．从纲来
看，Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔｉｎａ纲是共有的最优势纲，限
根种植后其丰度下降１０６６％，使得粪壳菌纲成
为最优势纲，这证实了程立君等［１８］的研究结果．
在属水平，被孢霉属为共有的最优类群，且限根

种植后丰度下降１０６６％，其次为尚未分类的类
群，限根后丰度增加 ２１６％．以往的研究［２８－２９］

表明，根系分泌物的数量和种类也会随着种植方

式的不同而变化，并可能导致根际土壤微生物群

落结构的变化．Ｗａｎｇ等［３０］发现多样性的土壤真

菌有助于形成土壤团聚体，可以有效地保护土壤

结构．本研究表明，限根种植有利于增加土壤真
菌多样性，这与大多数同类研究的结果吻合［３１］，

原因可能是限根种植可以增加土壤蓄水量，改善

土壤理化性质，以及促进土壤微生物繁殖［１９］．吴
杨焕等［３２］研究表明，限根种植能明显提高果实的

品质和产量，推测与限根后根际微生物的变化有

密切关系．
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