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芒萁侵入红壤退化裸地对土壤理化性质和细菌组成的影响
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摘要:芒萁是最早侵入红壤退化裸地的先锋植物,其侵入过程对土壤环境的改变在退化裸地生态恢复进程

中具有重要意义。以福建省长汀县红壤侵蚀裸地为研究对象,分析测定退化裸地中芒萁侵入区和非侵入

区土壤理化性质和细菌组成及多样性。结果表明:芒萁侵入裸地显著提高土壤最大持水量、土壤含水率、

全碳、全氮、全钾、有机质和pH,并显著降低土壤容重;芒萁侵入区增加根瘤菌目和慢生根瘤菌属等14种

土壤优势细菌,变形菌门和甲型(α)变形杆菌的相对丰度显著提高(p<0.05),而土壤绿弯菌门和AD3菌纲

的相对丰度显著降低(p<0.05),这些土壤细菌主要功能为化能异养、好氧化能异养和纤维素分解;芒萁侵

入裸地显著提高土壤细菌群落结构多样性(p<0.05);芒萁侵入区和非侵入区土壤细菌群落结构差异显著

(p<0.05);土壤细菌群落结构的主要影响因子是土壤含水率、全碳、有机质、土壤容重和pH。这些影响因

子与疣微菌门、变形菌门、疣微菌纲和甲型(α)变形杆菌纲正相关。综上所述,芒萁侵入后可显著改善红壤

侵蚀退化裸地的土壤理化性质,改善土壤细菌群落组成,增加土壤细菌群落多样性和优势菌群,对土壤细

菌群落有积极效应。
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EffectsofDicranopterisdichotomaInvadingDegradedBareRedSoilon
SoilPhysicochemicalPropertiesandBacterialComposition
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3.CollaborativeInnovationCenterofSoilandWaterConservationinRedSoilRegiononBothSidesoftheStrait,Fuzhou350002)

Abstract:Dicranopterisdichotomaisthepioneerplantthatinvadedthedegradedbarelandofredsoil,and
itsinvasionprocessisofgreatsignificancetothechangeofsoilenvironmentintheprocessofecological
restorationofdegradedland.Therefore,takingtheerodedbarelandofredsoilinChangtingCountyofFujian
Provinceastheresearchobject,thesoilphysicalandchemicalproperties,bacterialcompositionanddiversity
intheinvasionandnon-invasionareasofD.dichotomawereanalyzedanddetermined.Theresultsshowed
thattheinvasionofD.dichotoma significantlyincreasedsoilmaximum waterholdingcapacity,soil
moisture,pHandthecontentoftotalcarbon,totalnitrogen,totalpotassiumandorganicmatter,andsignif-
icantlydecreasedsoilbulkdensity(p<0.05).Comparedwiththenon-invasionarea,14dominantsoilbacteria
suchasRhizobialeandBradyrhizobiumaddedintheinvasionareaofD.dichotoma,therelativeabundanceof
ProteobacteriaandAlphaproteobacteriasignificantlyincreased(p<0.05),buttherelativeabundanceof
ChloroflexiandAD3significantlydecreased (p<0.05).Themainfunctionsofthesesoilbacteriawere
chemoheterotrophy,aerobicheterotrophyandcellulolysis.TheinvasionofD.dichotomaintobareland
significantlyincreasedthediversityofsoilbacterialcommunitystructure(p<0.05).Thereweresignificant
differencesinsoilbacterialcommunitystructurebetweeninvasionandnon-invasionareas(p<0.05).The
maininfluencingfactorsofsoilbacterialcommunitystructureweresoilmoisturecontent,totalcarbon,organic
matter,soilbulkdensityandpH.TheseinfluencingfactorswerepositivelycorrelatedwithVerrucomicrobia,



Proteobacteria,VerrucomicrobiaeandAlphaproteobacteria.Insummary,D.dichotomainvasioncouldsignificantly
improvesoilphysicalandchemicalproperties,improvesoilbacterialcommunitycomposition,increasesoil
bacterialcommunitydiversityanddominantflora,andhaveapositiveeffectonsoilbacterialcommunity.
Keywords:redsoil;pioneerplants;D.dichotoma;soilbacteria;soilerosion

  水土流失是我国南方红壤区面临的主要环境问

题之一。福建省长汀县是我国南方红壤典型水土流

失区,其特定的气候条件和频繁的人为活动,加剧水

土流失[1]。生态修复是南方红壤区退化裸地防控水

土流失的有效方法[2],先锋植物的侵入是退化侵蚀裸

地植被恢复的重要环节。芒萁(Dicranopterisdi-
chotoma (Thunb.)Berhn.)是红壤区退化裸地水土

保持先锋植物[3],由于其喜酸、耐旱、抗逆性强等特

性,可最早侵入红壤侵蚀裸地,并获得生存繁殖的机

会,这是红壤退化裸地植被自然恢复的第1步,芒萁

侵入裸地后对土壤生态环境的改变及裸地生态恢复

具有重要意义,芒萁侵入过程对环境的选择和适应具

有重要生态学意义,可加强理解芒萁侵入裸地带来的

生态恢复效益,可为揭示强度侵蚀退化地植被恢复的

内在机理提供依据。
已有研究[4-6]表明,先锋植物侵入退化裸地可改

善土壤细菌群落结构和土壤理化性质。南方红壤区

退化裸地植被恢复初期芒萁大量覆盖地表可改善土

壤养分条件,提高土壤微生物的生物量碳、氮和总微

生物磷脂脂肪酸量[7]。盐碱地先锋植物盐地碱蓬

(Suaedasalsa)侵入区与非侵入区相比,盐地碱蓬侵

入显著改善土壤养分,降低土壤盐分,并提高土壤细

菌群落多样性,提高优势细菌物种数及相对丰度[8]。
北方半干旱区先锋物种油蒿(Artemisiaordosica)和
差巴嘎蒿(Artemisiahalodendron)侵入沙地均显著

提高沙地土壤总碳、总氮和含水率,提高变形菌门和

放线菌门的相对丰度,降低了厚壁菌门的相对丰

度[9]。目前,对芒萁的研究主要集中在生理生态

学[10]、功能性状[11]和生态修复[12]等方面,芒萁种群

土壤细菌群落研究不足,尤其是植被恢复初期芒萁侵

入退化裸地后土壤细菌群落结构的变化及引起这种

变化的主要影响因子尚不清楚。
鉴于此,选择我国南方具有典型代表的福建长汀

红壤侵蚀退化裸地的固定样地为研究对象,分别采集

退化裸地芒萁侵入区和非侵入区的土壤,分析测定土

壤理化性质和细菌群落结构,比较芒萁侵入区和非侵

入区土壤理化性质和土壤细菌组成及多样性的差异,
揭示芒萁侵入裸地对土壤生态环境的影响,为更深入

地探索红壤退化地生态恢复过程提供参考。

1 材料与方法
1.1 试验地概况与样地设计

试验地位于福建省西南部的长汀县河田镇,地理

坐标116°25'57″—116°30'36″E,25°37'18″—25°44'02″
N,境内低山高丘环绕四周,中部开阔,呈锅形地貌,
海拔300~500m,年平均气温17.0~19.5℃,最高温

39.8℃,最低气温-4.9℃,属于亚热带季风气候,气
候温和,年无霜期265天,年平均降水量1700mm,
降雨集中在3—8月[13];土壤为中粗粒花岗岩发育的

红壤,抗蚀性差,淋溶作用强,缺少钾、钠、钙、镁等盐

基离子,土壤贫瘠,脱硅富铝化严重,酸性较强[14]。
植被覆盖度低,多为飞播马尾松(Pinusmassoniana)
和人工补植为主的人工林,林下植被单一,多为芒萁

为主的单优群落。选取长汀县河田镇来油坑(BL-
1)、伯湖(BL-2)和红畲水库(BL-3)3块红壤退化

裸地为试验样地,3块样地于20世纪90年代飞播马

尾松后,在后期生态修复中保留作为对照而未采取任

何治理措施。样地基本情况见表1。
表1 样地基本概况

样地名称 北纬 东经 海拔/m 坡度/(°) 坡向 郁闭度 主要植物

来油坑 25°39'33.22″ 116°29'14.81″ 389 10.45 Southwest 0.15
伯湖 25°37'03.40″ 116°27'37.41″ 385 6.49 Northwest 0.15 Pinusmassoniana,D.dichotoma

红畲水库 25°38'13.58″ 116°28'25.07″ 341 10.75 Northeast 0.20

1.2 土壤样品采集

来油坑(BL-1)、伯湖(BL-2)和红畲水库(BL
-3)3块样地,每块样地布设3个10m×10m的标

准样方,每个样方的上、中、下坡分别选择芒萁侵入区

和非侵入区 ,清理土壤表面枯枝落叶后,挖取0—10,

10—20cm土壤剖面,用环刀采集0—10,10—20cm
的原状土样用于土壤物理性质的测定,共取土壤样品

54份。同时采集0—10,10—20cm土壤1kg左右,
共取土壤样品54份,分别装入标记好的自封袋,带回

实验室自然风干后,挑除植物残体,分别过0.200,

0.149mm土壤筛,进行土壤速效养分和全量养分的

测定。每个样方的上、中、下坡取0—10cm土壤剖面

等量土混合后作为1份测序土,即芒萁侵入区和非侵

入区分别9份测序土,做好标记后用干冰保存。
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1.3 土壤理化性质测定

土壤物理性质采用环刀法[15]进行测定;土壤化学性

质测定参考中华人民共和国林业行业标准[16]中森林土

壤测定方法。pH水土比2.5∶1采用电位法测定;全氮、
全碳采用元素分析仪(德国Elementar,Vario)测定;全
磷、全钾采用电感耦合等离子体发射光谱仪(美国PE
OMTIMA8000)测定;有机质采用高温外加热重铬酸

钾-容量法测定;铵态氮、硝态氮采用连续流动分析仪

(荷兰SkalarSan++)测定;有效磷测定采用 HSO4-
HCI双酸浸提-钼锑抗比色法测定;速效钾测定采

用乙酸铵浸提-火焰光度法测定。

1.4 土壤细菌测定

取0.5g测序土,采用HiPureSoilDNAKits试剂盒

提取DNA,用 NanoDrop微量分光光度计(NanoDrop
2000,美国)检测核酸的纯度。1%凝胶(BiowestAgar-
ose,西班牙)电泳检测核酸的完整性,是否发生降解,是
否有蛋白质等污染。用341F(CCTACGGGNGGCWG-
CAG)和806R(GGACTACHVGGGTATCTAAT )引物

对V3-V4可变区进行PCR扩增。使用AxyPrepDNA
进行纯化,用ABIStepOnePlusReal-TimePCRSystem
(LifeTechnologies,美国)进行定量,根据 Novaseq6000
的PE250模式pooling上机测序[17]。

1.5 数据分析

运用IBMSPSSStatistics22软件进行数据统计分

析:采用单因素方差分析(One-wayANOVA)进行显著

性分析,Duncan’s法进行多重比较,显著性水平为0.05。
采用双因素方差分析芒萁和坡位及综合效应对土壤理

化性质的影响。采用Canoco5软件对细菌群落和土壤

理化性质进行冗余分析。采用QIIME(1.9.1)计算Alpha
多样性指数;R语言ggplot2(2.2.1)绘制多样性指数稀释

曲线和丰度曲线;采用Krona(2.6)显示物种分类丰度

信息,circos(版本0.69-3)软件绘制Circos物种分

布图;使用LEfSe软件对Biomarker物种进行筛选,
将筛选的差异物种通过wilcoxon秩和检验进行组间

比较,再将LDA>4的结果进行排序;使用 R 语言

Vegan包进行主坐标分析;采用FAPROTAX数据

库预测土壤细菌功能。使用 R语言 Vegan包进行

Welch,st检验、Adonis(permanova)检验、kruskal-
Wallis、wilcoxon秩和检验和Venn图分析。

2 结果与分析
2.1 芒萁侵入退化裸地对土壤物理性质的影响

由表2可知,芒萁侵入区土壤的最大持水量、毛
管持水量、最小持水量和土壤含水率均高于非侵入

区,土壤容重呈相反趋势;芒萁侵入区土壤含水率显

著大于非侵入区(p<0.05);上坡和中坡芒萁侵入区

土壤非毛管孔隙和毛管孔隙均小于非侵入区,而下坡

则相反;芒萁侵入区土壤最大持水量、毛管持水量和

最小持水量均表现为下坡>中坡>上坡,与一般坡面

土壤持水性规律一致,而非侵入区则表现为中坡>上

坡>下坡;双因素方差分析表明,芒萁侵入区土壤容重、
最大持水量和土壤含水率显著大于非侵入区(p<0.05),
坡位对土壤物理性质均无显著影响。综上,芒萁侵入红

壤侵蚀裸地改善土壤物理性质,侵入初期主要是改善土

壤持水性和容重,从而满足生长基本条件。
表2 芒萁侵入区和非侵入区土壤物理性质

芒萁分布 坡位
土壤容重/

(g·cm-3)
最大持水量/

(g·kg-1)
毛管持水量/

(g·kg-1)
最小持水量/

(g·kg-1)
非毛管

孔隙度/%

毛管

孔隙度/%

土壤

含水率/%

有

上 1.39±0.08a 279.82±55.29a 221.99±33.71a 178.66±42.90a 7.98±4.02a 31.08±3.94a 0.17±0.02a
中 1.37±0.16a 314.05±83.47a 223.94±45.90a 170.92±46.70a 9.43±5.33a 31.97±2.51a 0.18±0.04a
下 1.36±0.10a 324.07±48.89a 225.70±38.66a 195.79±45.89a 13.13±4.68a 30.43±4.22a 0.16±0.03a

无

上 1.53±0.10a 269.17±51.97a 206.08±52.81a 158.08±45.24a 9.63±6.53a 31.23±6.98a 0.13±0.06b
中 1.49±0.18a 286.69±61.29a 210.79±36.39a 160.81±45.51a 12.92±6.39a 32.79±3.10a 0.13±0.03b
下 1.56±0.16a 247.85±62.44a 195.03±56.63a 141.79±57.02a 9.64±3.42a 28.35±6.17a 0.13±0.06b

显著性

YN * * ns ns ns ns *
SZX ns ns ns ns ns ns ns

YN*SZX ns ns ns ns ns ns ns

  注:表中数据为平均值±标准差;Y为芒萁侵入区;N为非侵入区;SZX为坡位的上坡、中坡和下坡;YN*SZX表示芒萁分布和坡位综合效应

对土壤性质的影响;ns表示不显著;*表示差异显著(p<0.05);同列不同小写字母表示芒萁侵入区和非侵入区不同坡位土壤理化性质差

异显著(p<0.05)。下同。

2.2 芒萁侵入退化裸地对土壤化学性质的影响

由表3可知,芒萁侵入区土壤pH、全碳、全氮、全钾

和有机质含量均大于非侵入区,除全氮外均达显著水平

(p<0.05),其中芒萁侵入区全钾、全碳和有机质含量分

别是非侵入区的1.6,1.8,1.7倍。土壤全磷、有效磷、速
效钾、铵态氮和硝态氮含量在芒萁侵入区和非侵入区无

明显变化。芒萁侵入区土壤全碳、全氮、全钾和有机质

含量均表现为下坡>中坡>上坡,同时非侵入区土壤全

碳、全氮和有机质含量也表现为下坡>中坡>上坡。双

因素方差分析表明,芒萁侵入区土壤pH、全碳、全氮、全
钾和有机质显著大于非侵入区(p<0.05),坡位对土壤化

学性质的影响无显著差异。以上结果说明,芒萁侵入红
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壤侵蚀裸地改善土壤化学性质,侵入初期主要是改善 土壤全量养分,并未提高土壤有效养分。
表3 芒萁侵入区和非侵入区土壤化学性质

芒萁

分布
坡位

TC/

(g·kg-1)
TN/

(g·kg-1)
TP/

(g·kg-1)
TK/

(g·kg-1)
OM/

(g·kg-1)
NH4+/

(mg·kg-1)
NO3-/

(mg·kg-1)
AP/

(mg·kg-1)
AK/

(mg·kg-1)
pH

有

上 2.23±0.79a 0.22±0.08a 0.15±0.01b 3.93±0.66a 4.25±1.16a 12.07±2.06b 3.64±0.54a 6.64±0.04a 9.01±1.02a 5.65±0.12a
中 2.47±0.56a 0.22±0.06a 0.15±0.01b 4.24±0.51a 4.48±1.36a 13.48±2.10ab 3.50±0.44a 6.63±0.03a 8.81±1.80a 5.45±0.15ab
下 2.60±0.67a 0.29±0.07a 0.15±0.01b 4.99±0.23a 4.84±0.97a 14.73±1.41ab 3.71±0.65a 6.64±0.03a 9.42±2.03a 5.93±0.38a

无

上 1.43±0.24b 0.18±0.07a 0.15±0.01b 2.09±0.59b 2.41±0.42b 13.97±3.64ab 4.02±1.57a 6.81±0.23a 8.71±1.59a 4.69±0.17c
中 1.52±0.29b 0.19±0.09a 0.16±0.02b 2.62±0.31b 2.64±0.51b 14.95±1.17ab 3.55±0.77a 6.74±1.88a 8.01±1.08a 4.61±0.32c
下 1.59±0.28b 0.21±0.08a 0.17±0.01a 2.27±0.52b 2.75±0.48b 12.46±3.40a 3.30±1.15a 6.64±0.05a 12.91±3.32a 4.66±0.21bc

显著性 YN * * ns ** ** ns ns ns ns ***
SZX ns ns ns ns ns ns ns ns ns ns

YN*SZX ns ns ns ns ns ns ns ns ns ns

  注:TC、TN、TP、TK、OM、NH4+、NO3-、AP、AK分别为土壤全碳、全氮、全磷、全钾、有机质、铵态氮、硝态氮、有效磷和速效钾。

2.3 芒萁侵入退化裸地对土壤细菌组成及多样性影响

2.3.1 芒萁侵入区与非侵入区土壤细菌测序分析 
由图1可知,芒萁侵入区和非侵入区共获得OTU数

目2072个,其中侵入区特有OTU数目715个,占全

部OTU数目的34.5%,非侵入区特有 OTU 数目

275个,占全部OTU数目的13.3%,芒萁侵入区特有

OTU数目是非侵入区的2.6倍;由图2中OTU数目

构建的稀释曲线可知,芒萁侵入区和非侵入区土壤样

品稀释曲线在60000条序列趋于平缓,说明此次测

序数据合理,更多的测序数据对发现新的OTU贡献

率较小。由图2中OTU数目构建的聚类曲线可知,
芒萁侵入区和非侵入区土壤细菌物种丰富度较大,

分布均匀合理。总体表明,测序数据合理且能够真实

地反映土壤细菌群落情况。

图1 基于OTU的Venn图

图2 稀释曲线和聚类曲线

2.3.2 芒萁侵入区与非侵入区土壤细菌群落组成分

析 由图3可知,芒萁侵入区相对丰度在10%以上

的优势菌门为:绿弯菌门(Chloroflexi28.5%)、变形

菌门(Proteobacteria26.9%)、酸杆菌门(Acidobacte-
ria12.8%)和放线菌门(Actinobacteria10.6%)。非

侵入区相对丰度在10%以上的优势菌门为:绿弯菌

门(Chloroflexi49.4%)和酸杆菌门(Acidobacteria
11.5%);独立样本T检验表明,芒萁侵入区变形菌门

的相对丰度显著大于非侵入区(p<0.05),而绿弯菌

门的相对丰度显著小于非侵入区(p<0.05)。
由图4可知,芒萁侵入区相对丰度在10%以上的优

势菌纲为:纤线杆菌纲(Ktedonobacteria23.4%)、嗜酸杆

菌(Acidobacteriia12.3%)、甲型(α)变形杆菌(Alphapro-
teobacteria13.0%)和γ-变形菌纲(Gammaproteobacte-
ria13.0%)。非侵入区相对丰度在10%以上的优势菌纲

为:纤线杆菌纲(27.3%)、AD3菌纲(19.7%)和嗜酸杆菌

(10.1%);独立样本T检验表明,芒萁侵入区甲型(α)变
形杆菌的相对丰度显著大于非侵入区(p<0.05),而
AD3菌纲的相对丰度显著小于非侵入区(p<0.05)。综

上,芒萁侵入裸地提高土壤变形菌门、酸杆菌门、放线菌

门、甲型(α)变形杆菌和γ-变形菌纲的相对丰度,降低

绿弯菌门和AD3菌纲的相对丰度。
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  注:(a)图为土壤细菌物种分布条形图,(b)图为土壤细菌物种分布可视化圈,上半圈表示各样本土壤细菌物种组成情况,外层不同彩色条带

表示不同分组,内层彩色条带表示不同土壤细菌物种,不同条带长度表示土壤细菌物种丰度不同;下半圈表示分类水平上物种在不同样

本分布的比例,外层彩色条带表示土壤细菌物种,内层彩色条带表示不同分组,长度表示该样本某一细菌物种的分布比例。下同。

图3 门水平土壤细菌物种相对丰度图与可视化圈

图4 钢水平土壤细菌物种相对丰度与可视化圈

2.3.3 芒萁侵入区与非侵入区土壤细菌Alpha多样

性分析 基于97%相似度水平的 OTUs计算芒萁

侵入区和非侵入区土壤细菌多样性指数,由表4可

知,与非侵入区相比,芒萁侵入区土壤细菌的Sobs
和Shannon指数较高,但未达显著水平(p>0.05);

芒萁侵入区土壤细菌的Chao和Ace(p<0.05)指数

显著大于非侵入区(p<0.05)。表明芒萁侵入裸地提

高土壤细菌群落丰富度,即增加细菌物种数,对土壤

细菌群落多样性即丰富度和物种均匀度未产生显著

影响(p>0.05)。
表4 Alpha多样性指数

样地名称 Sobs Shannon Simpson Chao Ace
BL-1-Y 1053.00 7.23 0.98 1802.38 1913.27
BL-2-Y 1563.00 6.90 0.97 1984.24 1909.28
BL-3-Y 1665.00 8.01 0.99 1960.31 1955.87
BL-Y 1427±327.88 7.38±0.57 0.98±0.01 1915.64±98.82* 1926.14±25.82*

BL-N 1168.67±327.31 6.85±0.63 0.97±0.01 1633.4±99.72 1625.89±108.65
BL-1-N 804.00 6.14 0.96 1524.58 1504.84
BL-2-N 1437.00 7.31 0.98 1720.40 1714.94
BL-3-N 1265.00 7.11 0.98 1655.21 1657.90

  注:BL-1-Y、BL-2-Y、BL-3-Y、BL-1-N、BL-2-N和BL-3-N分别为每块样地3个样方的平均值(n=3),以平均值表示;BL-

Y、BL-N分别为9个样本的平均值(n=9),以平均值±标准差表示;*表示芒萁侵入区与非侵入区差异显著(p<0.05)。
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2.3.4 芒萁侵入区与非侵入区土壤细菌Beta多样性

与差异细菌分析 基于 OTU水平,Bary距离算法,
进行PCoA分析和Adonis(permanova)检验,由图5
可知,PCo1(48.16%)和PCo2(21.33%)的累计贡献

量达69.49%,表明芒萁侵入裸地可以解释侵入区和

非侵入区之间土壤细菌群落结构组成不同的原因。
芒萁侵入区和非侵入区土壤细菌样本无重叠区域,样
本间Bary距离较远,并结合Adonis(permanova)组间差

异检验(R=0.64p=0.001),表明芒萁侵入区和非侵入

区土壤细菌群落结构存在显著差异(p<0.05)。

Beta多样性结果表明,芒萁侵入区和非侵入区

土壤细菌群落结构显著差异(p<0.05),对比侵入区

和非侵入区的显著差异物种可以更好地说明组间土

壤细菌群落差异。由图6可知,芒萁侵入区的显著差异

指示物种有:(门)变形菌门(Proteobacteria)、疣微菌门

(Verrucomicrobia)、(纲)γ-变形菌纲(Gammaproteobac-
teria)、甲型(α)变形杆菌(Alphaproteobacteria)、(目)
根瘤菌目(Rhizobiales)、Betaproteobacteriales、索利氏菌

目(Solibacterales)、(科)黄色杆菌科(Xanthobacteraceae)、

柄杆菌科(Caulobacteraceae)、Solibacteraceae_Sub-
group_3、(属)伯克氏菌Burkholderiaceae、慢生根瘤

菌属(Bradyrhizobium)、Bryobacter、伯克霍尔德氏

菌属(Burkholderia_Caballeronia_Paraburkholderia);
非侵入区仅有绿弯菌门(Chloroflexi)和AD3菌纲2种

显著差异指示物种。Beta多样性结果和LEfSe分析

结果表明,芒萁侵入退化裸地可显著改变土壤细菌群

落结构,并且芒萁侵入退化裸地后增加裸地土壤细菌

物种种类,增加土壤细菌群落丰富度。

图5 芒萁侵入区和非侵入区组间比较Beta多样性

图6 芒萁侵入区和非侵入区土壤细菌差异物种分析

2.3.5 土壤细菌功能预测及影响因子分析 采用

FAPROTAX数据库对细菌群落功能注释,共获得

52种功能分组。芒萁侵入区与非侵入区的细菌功能

类型相似,但功能丰度不同。由图7可知,细菌平均

功能丰度除光合作用和硝酸盐还原外均表现为芒萁

侵入区大于非侵入区。丰度前10的细菌功能为纤维
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素分解、硝酸盐还原、几丁质分解、化能异养、好氧化

能异养、动物寄生物或共生体、铁呼吸、光合作用、固
氮和尿素,其中主要细菌功能类型为化能异养、好氧

化能异养和纤维素分解,其功能丰度表现为芒萁侵

入区显著大于非侵入区(p<0.05),具体丰度依次表现为

芒萁侵入区:7.88%,7.52%,3.45%,非侵入区:4.57%,

4.46%,1.32%。土壤细菌群落功能变化的主要影响因

素为土壤最大持水量、最小持水量、pH、全碳、有机质

含量和土壤容重。其中土壤容重和最小持水量与塑

料降解、烃类降解和尿素分解功能呈显著正相关。固

氮功能和细胞内寄生物与最小持水量、pH、有机质和

全碳显著正相关,与土壤容重显著负相关。光合作用

功能与土壤速效钾和全磷显著正相关,与土壤最大持

水量和毛管孔隙显著负相关。由此可见,芒萁侵入裸

地可通过改善土壤水分、pH 和有机质等土壤因素,
从而提高土壤细菌功能丰度。

2.4 土壤因子与细菌群落冗余分析

芒萁侵入区与非侵入区的唯一变量为芒萁是否

侵入,而芒萁侵入可改善土壤理化性质,因此将土壤

细菌与土壤理化性质做冗余分析,可了解芒萁侵入裸

地主要通过影响哪些土壤因子从而影响土壤细菌群

落的变化。由图8、图9可知,第1轴和第2轴的累

积解释变异量达96%以上,2个轴能够反映土壤环境

因子对土壤细菌的影响,蒙特卡罗检验结果表明,土壤

pH(F=5.9,p=0.024)、全碳(F=2.2,p=0.035)、有机质

(F=2.6,p=0.047)、土壤含水率(F=4.2,p=0.048)和土

壤容重(F=2.2,p=0.035)是影响土壤细菌物种丰度变

化的关键土壤因子。由图8可知,在土壤细菌门水平

上,土壤全碳、有机质、pH和土壤含水率与疣微菌门

(Verrucomicrobia)及变形菌门(Proteobacteria)正相

关,而与绿弯菌门(Chloroflexi)负相关。

铵态氮与绿弯菌门正相关,而与变形菌门负相关。全

磷和土壤容重与芽单胞菌门正相关,而与疣微菌门负

相关。由图9可知,在纲水平上,土壤全碳、有机质、

pH和土壤含水率与疣微菌纲、甲型(α)变形杆菌纲

正相关,而与AD3菌纲负相关。铵态氮与AD3菌纲

呈正相关。综上,芒萁侵入裸地可通过改善土壤理化

性质从而驱动土壤细菌群落的组成。

注:左半圈表示细菌功能丰度变化,右半圈表示土壤理化性质,

圆圈中间的线条表示两者显著相关。

图7 土壤细菌功能预测及相关性分析

图8 门水平土壤细菌与土壤理化性质冗余分析

注:Chl、Pro、Aci、Act、Pla、Ver、Arm、Bac、Gem、Cya分别为绿弯菌门、变形菌门、酸杆菌门、放线菌门、浮霉菌门、疣微菌门、装甲菌门、拟杆菌门、芽单

胞菌门、蓝细菌;Kte、AD3、Aci、Alp、Gam、Act、Pla、Ver、Del、The分别为纤线杆菌纲、AD3菌纲、嗜酸杆菌、甲型(α)变形杆菌、γ-变形菌纲、放线

菌纲、浮霉菌纲、疣微菌纲、δ-变形菌纲、嗜热菌纲;Spd、cp、smc、mrc、hthw分别为土壤容重、毛管孔隙、土壤含水率、最大持水量、毛管持水量;

pH、OM、TC、TP、NH4+分别为土壤pH、有机质、全碳、全磷、铵态氮;空心三角表示土壤理化性质,实心三角表示土壤细菌物种。下同。
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图9 纲水平土壤细菌与土壤理化性质冗余分析

3 讨 论
已有研究[18-19]表明,先锋植物侵入退化裸地可改

善土壤理化性质。本研究发现,芒萁侵入裸地可显著

提高土壤含水率,降低土壤容重。王昭艳等[20]研究

不同植被恢复模式对红壤退化裸地理化性质影响时

发现,植被恢复后,不同植被恢复模式土壤容重均低

于对照小区,这一结果与本研究基本一致。这可能是

因为芒萁侵入裸地大量覆盖地表,降低地表温度,减
少水分蒸发,同时芒萁根系纵横交错分布于土壤0—
20cm土层,增加土壤孔隙。此外,芒萁侵入裸地可

显著提高土壤全量养分,如土壤全氮、有机质等,这是

因为芒萁侵入裸地增加凋落物累积,凋落物在细菌的

分解作用下使表层土壤养分含量显著增加[21],另外

芒萁侵入裸地后减少因土壤侵蚀而流失的表土养分。
芒萁侵入裸地并未提高土壤速效养分,这是由于芒萁

侵入裸地时间较短,对速效养分的提高效应还未表现

出来。李晓娜等[22]研究荒滩地植被恢复对土壤理化

性质的影响时也发现,短期植被恢复提高土壤全量养

分,而对土壤速效养分无显著影响。
本研究发现,红壤侵蚀裸地土壤优势菌群为绿弯

菌门、变形菌门和酸杆菌门。成艳红等[23]研究坡耕

地红壤细菌群落的优势菌门为变形菌门、绿弯菌门、
酸杆菌门,与本研究结果基本一致。独立样本T检

验表明,芒萁侵入裸地提高变形菌门的相对丰度,而
降低绿弯菌门的相对丰度,这是因为变形菌门不仅可

以参与土壤生态系统的碳循环和氮循环,而且可以参

与有机质的分解[24-25],而芒萁侵入裸地恰好改善以上

土壤因素。其次,有报道称绿弯菌门可进行光能自

养[26],并可在养分较贫瘠的土壤中大量存在[27],芒
萁侵入裸地大面积覆盖地表,减小地表光照强度,同
时改善土壤养分条件,从而破坏绿弯菌门适宜的生

境。本研究还发现,酸杆菌门和嗜酸杆菌在芒萁侵入

区和非侵入区均有较高比例的分布,这是因为研究区

土壤均呈酸性,酸杆菌门和嗜酸杆菌通常在低pH的

贫营养条件下生长[28]。值得注意的是芒萁侵入裸地

显著提高土壤根瘤菌目和慢生根瘤菌属的相对丰度。

王文晓等[29]研究结果也表明,相比于裸地,沙冬青生

长区的根瘤菌目和慢生根瘤菌属的相对丰度显著增

加。同时有学者[30]研究表明,植物根系可与根瘤菌

目和慢生根瘤菌属相结合,将空气中的分子态氮转化

为植物可直接利用的氮素,因此推断芒萁侵入裸地后

可与根瘤菌目和慢生根瘤菌属结合,增加自身可直接

利用的氮素,这也可能是芒萁侵入裸地可正常生长繁

殖的原因之一。芒萁侵入裸地显著提高 Chao和

ACE指数,即提高土壤菌群物种数,这是由于芒萁侵

入改善土壤生态环境,从而增加差异细菌物种。此

外,PCoA结果表明,芒萁侵入区和非侵入区土壤细

菌群落结构存在显著差异(p<0.05),这一结果在一

定程度上说明土壤细菌群落物种组成是基于特定环

境类型而衍生的[31],因此芒萁侵入裸地改善土壤理

化性质是导致细菌群落结构差异的主要原因。
有研究[32]表明,土壤细菌与环境因子的关联分

析,可更好地了解影响细菌群落组成的关键环境因

子。本研究发现,土壤pH、全碳、有机质、土壤含水

率和土壤容重是影响土壤细菌组成的关键土壤因子,
这与其他学者[33-34]的研究基本一致。在本研究中芒

萁侵入红壤退化裸地恰好改善与土壤细菌组成密切

相关的土壤因子,因此芒萁侵入退化裸地增加优势菌

群的相对丰度,降低贫营养菌群的相对丰度。此外,
芒萁侵入区和非侵入区的优势菌群受土壤因子影响

较大,而丰度较小的菌群受影响较小。这可能是由于

特定土壤环境对应特定的优势菌群,使其两者联系更

加紧密[35],对土壤理化性质变化的响应更加强烈,所
以受土壤因子的影响较大。

土壤细菌功能丰富,在土壤养分循环中起重要作

用,FARPOTAX可以较好地预测土壤细菌群落的生

物化学过程,揭示芒萁侵入对土壤养分循环的影响。
本研究发现,化能异养、好氧化能异养和纤维素分解

为侵入区和非侵入区土壤细菌的主要功能类型。化

能异养、好氧化能异养这2种功能被认为是最常见的

生态系统功能,且与土壤碳循环密切相关[36]。芒萁

侵入裸地显著提高化能异养和好氧化能异养功能丰
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度,表明有更高比例的细菌参与碳循环,其中化能异

养和好 氧 化 能 异 养 细 菌 所 需 碳 源 主 要 来 自 有 机

物[37],而芒萁侵入裸地增加的凋落物极大丰富有机

物含量,提供充足碳源。芒萁侵入裸地显著提高纤维

素分解细菌功能丰度,芒萁叶片存在大量的纤维素,
凋落后可为纤维素分解功能菌提供原料。芒萁侵入

裸地提高固氮功能丰度,这表明芒萁分布区土壤细菌

固氮能力较强,可为芒萁生长提供稳定氮源。光合作

用细菌功能丰度在非侵入区较高,这是因为裸地光照

条件较好,符合光合作用细菌的生存条件。此外,本
研究通过相关性分析发现,土壤含水量、全碳、有机质

和土壤容重是影响土壤细菌功能类型变化的主要因

素,说明芒萁侵入裸地可通过改变土壤生态环境而改

变菌群功能。

4 结 论
芒萁侵入裸地可以有效改善土壤理化性质,特别

是提高土壤全碳、全氮、有机质、含水率,并且降低了

土壤容重;芒萁的侵入显著改变退化裸地土壤细菌群

落结构,提高土壤细菌群落的多样性和细菌功能丰

度;土壤细菌群落的多样性和群落结构受土壤理化性

质变化的驱动,主要受土壤pH、全碳、有机质、土壤

含水率和土壤容重的影响,而土壤理化性质的改变又

取决于芒萁的侵入。总体表明,芒萁侵入退化裸地可

改善土壤理化性质,为细菌提供一个良好的生存环

境,对土壤细菌群落多样性及其功能有积极作用,为
后续植被恢复提供物质基础。
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