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 　为精确分析黄河三角洲刺槐根际与非根际土壤细菌群落定殖情况，本研究采用高通量测序方法对刺槐根际与非根际土壤细菌结构及多样性进行了研究。研究表明根际土壤细菌共有36门214属，非根际土壤细菌共有33门153属。变形菌门（Proteobacteria）、放线菌门（Actinobacteria）、酸杆菌门（Acidobacteria）细菌丰度超过15%，是根际与非根际土壤中的优势菌落。根际与非根际土壤中酸杆菌门、硝化螺旋菌门（Nitrospirae）丰度差异显著。根际土壤中红游动菌属（Rhodoplanes）、溶杆菌属（Lysobacter）、热单胞菌属（Thermomonas）、链霉菌属（Streptomyces）及非根际土壤中红游动菌属、溶杆菌属、链霉菌属、Kaistobacter细菌丰度超过4%。根际土壤中固氮菌丰度显著高于非根际土壤，解磷、解钾细菌丰度差异不显著。根际与非根际土壤细菌Chao丰富度分别为2 054、2 376，差异显著。根际与非根际土壤细菌之间的权重（Weighted Unifrac）距离在0.12～0.25之间。综上所述，黄河三角洲刺槐根际与非根际土壤细菌结构具有一定差异，多样性差异显著。

 　黄河三角洲；刺槐；根际；细菌；多样性
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微生物是土壤生态系统的重要组成部分，参与土壤中很多生理生化反应，在土壤生态系统的物质转换、能量流动、信息传递中发挥着重要作用[1]。土壤微生物对植物生长具有重要影响。微生物作为植物有机残体的主要分解者能够通过土壤中营养元素的周转，调节植物养分的供应，影响植物的生长、资源分配和化学组成。另外，微生物可以将土壤中植物不能直接利用的N、P转化为有效态，因此在微生物多样性较高的土壤中植物可以吸收更多的营养物质生长，对外界的胁迫具有更强的恢复能力[1]。如微生物多样性较低土壤中植物分解速率对热胁迫和铜胁迫的恢复力也最低，且当多样性下降时某些特定的功能也受到极大影响[1-2]。土壤微生物中细菌数量最大、种类最多，生物学特性各异，繁殖迅速，对土壤肥力的形成、植物营养的转化有极其重要的作用[3]。植物根际土壤是根系与细菌相互作用的媒介，在根系与细菌的共同作用下形成的复杂微生态系统[4-5]。植物根系代谢产生分泌物，其中一些物质可直接影响根际土壤细菌生长、发育和繁殖，使根际细菌数量、种类不同于非根际土壤，形成根际效应[6-7]。根际土壤细菌对植物的生长具有促进作用，如部分细菌与都可植物根系可以联合固氮，也有部分细菌可以通过产生激素影响植物生长[8]。根际土壤细菌的研究有利于进一步认识植物根系-细菌的共生体系协同进化机制[9]。

黄河三角洲是我国重要的湿地分布区，目前正处于快速开发建设时期，如何在经济快速发展的同时保持良好的生态环境，实现经济的可持续发展，是一个重要的研究课题。为改善和保护该地区的生态环境，黄河三角洲地区自上世纪80年代以来营造了大量防护林，其中刺槐林栽培面积较大，达5 000 hm2，这些防护林在该地区防风固沙、水土保持、土壤改良等方面发挥着重要的作用[10]。鉴于土壤细菌在土壤各种生态过程中具有的重要作用，本研究选择该地区刺槐人工林为研究对象，研究林地根际与非根际土壤细菌群落结构及多样性差异，为人工林的科学管理以及进一步研究黄河三角洲生态系统提供可参考依据。

1 材料与方法

1.1 研究区概况

研究区位于山东省东营市河口区孤岛镇，东、北两侧临渤海，属暖温带半湿润季风气候。该地年平均气温为12.8 ℃，年均无霜期为234 d，年均日照时间约2 728h，年均降水量为690.5 mm，全年降水分布不均，夏季降水占全年降水量的69%，超过10℃有效积温约4300℃左右[10]。
人工林为1985年营建，株行距为3 m×3 m。林木主要有刺槐(Robinia pseudoacacia)、绒毛白蜡(Fraxinus velutina)、臭椿(Ailanthus altissima)、榆树（Ulmus pumila）、杨树(Populs)、国槐(Sophora japonica)）等。林下生长有茅草(Imperata cylindica)、荻(Triarrherca saccharifora)等草本植物。

1.2 样品采集与处理

2014年11月在刺槐纯林中设3个20 m×20 m标准地。每标准地内选取1株标准木，距树干基部0.5 m处设东西南北4个取样点，采集直径小于0.2 cm的刺槐细根，用抖落法获取细根上粘附的土壤作为根际土壤，将每个标准地获取的根际土壤分别混匀；另外在各取样点5~20 cm土层采集非根际土壤。将每标准地根际与非土壤分为2份，一份装入已消毒的密封塑料袋中，液氮保存带回实验室，并在-70 ℃冷冻条件下备用；1份土样风干过0.20 mm筛，用于测定土壤理化性质[10]。另外用环刀法取样用于测定土壤含水量。

1.3 土壤微生物DNA提取、测序、处理  

采用CTAB方法提取样本基因组DNA[11]，之后利用琼脂糖凝胶电泳、OD280检测DNA的纯度和浓度。在离心管中将无菌水稀释样品至1 ng ul-1，以稀释后基因组DNA为模板，根据测序区域的选择，使用带条码（Barcode）的特异引物，采用高效和高保真酶进行聚合酶链反应（PCR）。引物对应区域：16S V4区引物为515F-806R。用New England Biolabs公司的建库试剂盒进行文库的构建，构建好的文库经过Qubit定量和文库检测合格后，使用MiSeq进行上机测序。
Illumina MiSeq（Illumina高通量测序）测序平台根据Barcode序列将下机数据拆分为不同样品数据，截去Barcode序列和PCR扩增引物序列；将拆分的数据使用FLASH对每个样品的片段（reads）进行拼接，得到的拼接序列为原始标签(Raw Tags)；Raw Tags经过更严格过滤处理后[12]，得到高质量的标签数据(Clean Tags)：Raw Tags从连续低质量值(默认质量阈值为<=3)碱基数达到设定长度(默认长度值为3)的第一个低质量碱基位点截断；经过截取后得到的标签（Tags）数据集，进一步过滤掉其中连续高质量碱基长度小于Tags长度75%的Tags[13]。经过以上处理后得到的Tags序列与数据库(UCHIME Algorithm）进行比对，检测嵌合体序列并最终去除其中的嵌合体序列[14]。
1.4  物种注释与丰度计算  

用Uparse软件对所有样品的全部有效序列（Effective Tags）聚类[15]，默认97%的一致性将序列聚类成为OTUs（群落聚类），Uparse构建OTUs时会选取代表性序列(依据其算法原则，筛选OTUs中出现频数最高的序列)，将这些代表性序列集合用RDP Classifier与GreenGene数据库进行物种注释分析。结合物种组成信息结果，得到在该样品中每个物种丰度。
1.5  数据处理  

根据每个样本文库的OTUs丰度信息，利用QIIME（Version1.7.0）软件计算样品的α多样性值，包括物种数、Chao指数、香浓指数（Shannon index）、辛普森指数（Simpson index）：

Chao = OTUs ＋ n1 (n1 － 1) / (n2+1)，式中， OTUs ＝ 实际观测到的 OTU数目；n1 ＝ 只含有一条序列OTU数目；n2 ＝ 只含有两条序列的 OTU数目；

Shannon index (H) = －∑Pi×log2 Pi，Simpson index（D） ＝1 － ∑Pi2，式中，Pi = ni / N，表明第i个物种的相对多度；ni ＝ 含有i条序列的 OTU数目；N ＝ 所有序列数[16]。

利用QIIME软件分析根际和非根际土壤样品差异性[15]，即Weighted Unifrac距离。应用SPSS 22.0 软件完成统计分析，各处理间数据采用方差分析（ANOVA），以 Duncan法检测差异显著性，差异水平 p＜0.05。
2 结果

2.1 刺槐林土壤理化性质
刺槐根际与非根际土壤理化性质见表1。刺槐根际与非根际土壤含水量、电导率、pH、速效钾、硝态氮含量差异不显著。根际土壤中有效磷、碱解氮、有机质、总碳、可溶性有机碳、铵态氮、可溶性有机碳含量显著高于非根际土壤，分别是非根际土壤的88.76%、71.19%、88.50%。
表1 刺槐林土壤理化性质（均值±标准误）
Table 1 Physical and chemical properties of the soil under Robinia pseudoacacia forest(Mean±standard error)
	土壤

Soil
	含水量

Moisture content (%)
	电导率

Conductivity

(µS cm-1)
	pH
	有机质

Organic matter
(g kg-1)
	总碳 Total carbon(g kg-1)
	可溶性有机碳 Dissolved organic carbon (mg kg-1)

	Rh
	7.54 ± 0.31a
	128.7 ± 10.6a
	8.44 ± 0.05a
	34.08 ± 3.34a
	6.81 ± 0.78a
	96.89 ± 10.75a

	Bk
	7.42 ± 0.46a
	119.8 ± 11.5a
	8.64 ± 0.24a
	30.16 ± 2.64b
	6.59 ± 0.58b
	85.75 ± 9.73b

	土壤

Soil
	可溶性有机氮 Dissolved organic nitrogen (mg kg-1)
	碱解氮

Alkalytic N

(mg kg-1)
	有效磷

Available P
(mg kg-1)
	速效钾

Readily available K
(mg kg-1)
	铵态氮

NH4+-N

(mg kg-1)
	硝态氮

NO3--N

(mg kg-1)

	Rh
	17.35 ± 1.52a
	45.61 ± 3.64a
	3.47± 0.19a
	211.6 ± 12.9a
	8.85 ± 0.68a
	4.65 ± 0.55a

	Bk
	15.62 ± 0.57b
	32.47 ± 6.41b
	3.08 ± 0.13b
	209.6 ± 9.4a
	7.69 ± 0.52b
	4.32 ± 0.33a


注：Rh为刺槐根际土壤；Bk为刺槐非根际土壤。下同 Note: Rh stands for rhizosphere soil and Bk for bulk 
2.2 测序数据及合理性
经测定，黄河三角洲刺槐根际土壤3次重复分别获得42 341、54 992、51 601条有效序列，非根际土壤3次重复分别获得38 657、23 353、54 813条有效序列。对获得的序列进行随机抽样的方法，以抽到的序列数与它们所代表的OTU数目构建稀释性曲线，如图１，从图中可以看出，12 360条序列时根际与非根际土壤序列稀释性曲线均趋于平坦，更多的测序数据对发现新的OTU贡献率较小，表明测序数据合理。
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图1 根际与非根际细菌稀疏性曲线分析

Fig. 1  Sparsity curve analysis of OTUs of rhizosphere and bulk soil. 
2.3 细菌结构组成
 根际与非根际土壤细菌分别有36门和33门，其中分别有9门和8门细菌丰度超过1%（图2），丰度总和分别为97.37%和96.15%。变形菌门（Proteobacteria）、放线菌门（Actinobacteria）、酸杆菌门（Acidobacteria）3门细菌在根际与非根际土壤中丰度超过15%，是根际与非根际土壤中的优势菌落。变形菌门细菌在根际土壤中丰度最高，为33.30%，显著高于非根际土壤中的丰度。变形菌门细菌共有5纲，根际土壤中Betaproteobacteria、Alphaproteobacteria、Gammaproteobacteria 3纲细菌丰度分别为12.31%、9.46%、7.83%，显著高于非根际；Deltaproteobacteria细菌在根际与非根际土壤中丰度分别为3.67%、4.04%，差异不显著；根际与非根际中Epsilonproteobacteria细菌丰度低于1%。非根际土壤中酸杆菌门丰度最高，为29.29%，根际土壤中丰度为20.64%，差异显著（p<0.05）。绿弯菌门（Chloroflexi）、芽单胞菌门（Gemmatimonadetes）、浮游菌门（Planctomycetes）、硝化螺旋菌门（Nitrospirae）、疣微菌门（Verrucomicrobia）5门细菌在根际与非根际土壤中丰度介于1.96%～6.82%，其中硝化螺旋菌门在根际土壤丰度仅为2.39%，而非根际土壤中丰度为6.82%，差异显著（p<0.05）。
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图2 根际与非根际土壤细菌门水平相对丰度

Fig. 2 Bacterial abundance of Rhizosphere and bulk soil at the phylum level. 

根际与非根际土壤中细菌分别有214属和153属，丰度超过1%的属分别有29属和32属（图3），丰度总和分别为76.95%和80.08%。红游动菌属（Rhodoplanes）、溶杆菌属（Lysobacter）、热单胞菌属（Thermomonas）、链霉菌属（Streptomyces）4属细菌在根际土壤中丰度超过4%。红游动菌属、溶杆菌属、链霉菌属、Kaistobacter 4属细菌在非根际土壤中丰度超过4%。许多属细菌在根际与非根际土壤中丰度差异显著（p<0.05）。如新鞘氨醇杆菌属（Novosphingobium）、气微菌属(Aeromicrobium）、Limnohabitans、海藻球菌属(Phycicoccus) 4属细菌在根际土壤中丰度显著高于非根际土壤（p<0.05），其中Limnohabitans、海藻球菌属细菌在根际土壤中丰度超过1%，在非根际土壤中没有检测到。Kaistobacter、Candidatus Nitrososphaera、DA101、Ramlibacter、Methylibium 5属细菌在非根际土壤中丰度显著高于根际土壤（p<0.05），其中Ramlibacter、Methylibium在非根际土壤中的丰度超过1%，但在根际土壤中没有检测到。
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图3 根际与非根际土壤细菌属水平相对丰度.
Fig. 3 Bacterial abundance of Rhizosphere and bulk soil at the generic level. 

图中属为相对丰度＞1%的属；Genus at figure belongs to the relative abundance more than 1% of the genus

2.4 刺槐根际与非根际细菌功能组成分析

根际与非根际土壤中具有固氮功能的细菌分别有17属、15属（表2），根际土壤中具有固氮功能的细菌丰度是非根际土壤中的1.21倍，差异显著（p<0.05），其中短波单胞菌属（Brevundimonas）、成对杆菌属（Dyadobacter）、硫杆菌属（Thiobacillus）3属细菌仅在根际土壤中检测到，弗兰克氏菌属（Frankia）细菌仅在非根际土壤中检测到。根际与非根际土壤中具有解磷功能的细菌分别有8属、7属，具有解钾功能的细菌分别有5属、4属，解磷、解钾细菌丰度差异不显著（p>0.05）。窄食单胞菌属（Stenotrophomonas）、芽孢杆菌属（Bacillus）、布克氏菌属（Burkholderia）3属细菌具有减少植株病害的作用，3属细菌在非根际土壤细菌丰度总和是根际土壤的3.93倍，差异显著（p<0.05）。根际与非根际土壤中还分布有植物致病菌假黄单胞菌属（Pseudoxanthomonas）、螺杆菌属（Helicobacter）。
表2 根际与非根际土壤细菌功能组成（均值±标准误）

Table 2 Bacterial function composition of Rhizosphere and bulk soil(Mean±standard error)
	作用 function
	细菌属名 bacteria Genus  
	丰度 relative abundance（%）

	
	
	Rh
	Bk

	固氮nitrogen fixation
	Burkholderia、Sphingomonas、Paenibacillus、Bacillus、Agromyces、Brevundimonas（R）、Dyadobacter（R）、Pedobacter、Rhodococcus、Xanthomonas、Sinorhizobium、Frankia（B）、Escherichia、Clostridium、Thiobacillus（R）、Stenotrophomonas、Bradyrhizobium、Achromobacter
	6.42± 0.53 a
	5.29 ± 0.65 b

	解磷phosphate solubilizing
	Bacillus、Pseudomonas、Escherichia、Agrobacterium（R）、Flavobacterium、Thiobacillus、Streptomyces、Vibrio
	6.53 ± 0.75 a
	6.17 ± 0.94 a

	解钾potassium releasing
	Paenibacillus、Bacillus、Agrobacterium（R）、Burkholderia、Pseudomonas
	1.66 ± 0.26 a
	1.42± 0.35 a

	抗病 disease resistance
	Stenotrophomonas、Bacillus、Burkholderia
	0.14 ± 0.03 b
	0.54 ± 0.08 a

	致病 Pathogenic
	Pseudoxanthomonas、Helicobacter
	0.50 ± 0.06a
	0.41 ± 0.05a


注：（R）表示该属细菌仅分布在根际土壤;（B）表示该属细菌仅分布在非根际土壤。表中同列不同小写字母表示差异显著(P<0.05)。Notes:（R）stands for distribution of the genus of bacteria just in the Rhizosphere soil; and（B）for distribution of the genus of bacteria just in the bulk soil. Different letters in the same column meant significant difference.

2.5 根际与非根际细菌群落多样性

97%序列相似度被认为是种(species)的分类水平，本研究以97%相似度水平归并OTUs计算根际与非根际土壤细菌的α多样性。从表3得知，非根际土壤所测得的细菌物种数、香浓指数均高于根际土壤，差异不显著（p>0.05）；非根际土壤细菌Chao丰富度为2 376，显著高于根际；根际与非根际土壤细菌辛普森指数不显著（p>0.05）。                                                                                                              

表3  刺槐根际与非根际土壤细菌多样性分析（均值±标准误）

Table 3  Bacterial diversity index of the rhizosphere and bulk soil under Robinia pseudoacacia(Mean±standard deviation)
	指数 Index
	Rh
	Bk

	物种数

Observed species
	1 738 ± 57.63 a
	1 878 ± 44.54 a

	Chao丰富度          

Chao richness estimate
	2 054 ± 284 b
	2 376 ± 159 a

	Shannon多样性指数            Shannon’s diversity index
	8.92 ± 0.09 a
	9.11 ± 0.02 a

	辛普森指数             Simpson  index
	0.97 ± 0.08 a
	0.97 ± 0.05 a


2.6 土壤细菌Weighted Unifrac距离

Weighted Unifrac距离可以用来作为衡量2个样品间的相异系数，其值越小，表示这2个样品在物种多样性方面存在的差异越小[17]。刺槐根际土壤细菌之间的Weighted Unifrac距离在0.17～0.25之间；刺槐非根际土壤细菌之间Weighted Unifrac距离显著低于非根际（p<0.05）；根际与非根际土壤细菌之间Weighted Unifrac距离整体偏大（表4）。非根际土壤细菌之间差异较小，根际土壤细菌之间差异较大。
表4 根际与非根际土壤细菌Weighted Unifrac距离

Table 4  Bacterial Weighted Unifrac Range between rhizosphere and bulk soil . 

	样品

Sample 
	Weighted Unifrac距离  Weighted Unifrac Range

	
	Rh1
	Rh2
	Rh3
	Bk1
	Bk2
	Bk3

	Rh1
	0
	
	
	
	
	

	Rh2
	0.17
	0
	
	
	
	

	Rh3
	0.25
	0.19
	0
	
	
	

	Bk1
	0.25
	0.22
	0.12
	0
	
	

	Bk2
	0.20
	0.21
	0.13
	0.11
	0
	

	Bk3
	0.22
	0.21
	0.14
	0.12
	0.10
	0


3 讨 论

3.1 根际与非根际土壤细菌群落结构

黄河三角洲刺槐林土壤中，变形菌门（Proteobacteria）、放线菌门（Actinobacteria）、酸杆菌门3门细菌土壤中丰度均超过15%，是土壤中的优势群落。王伏伟[15]、柳春林[16]、杨菁[18]等人对砂姜黑土、赤红壤、砂壤细菌群落研究后发现变形菌门、放线菌门、酸杆菌门3门细菌是上述3种土壤中的优势群落，杜滢鑫等研究表明变形菌门、放线菌门、酸杆菌门3门细菌在大庆盐碱地中同样占据优势[19]，与本研究结果相同。这说明变形菌门、放线菌门、酸杆菌门3门细菌适应性广，能够存在于各种不同的土壤中，环境变化对这3门细菌分布影响不大[15]。
门水平上变形菌门、酸杆菌门、硝化螺旋菌门3门细菌在根际与非根际土壤中丰度差异显著；属水平上新鞘氨醇杆菌属（Novosphingobium）、气微菌属(Aeromicrobium）、Limnohabitans、海藻球菌属(Phycicoccus) 、Kaistobacter、Candidatus、Nitrososphaera、DA101、Ramlibacter、Methylibium 9属细菌在根际与非根际土壤中相对丰度差异显著。汪其同等[5]研究表明杨树根际和非根际土壤中8属相对丰度较高的细菌丰度存在显著差异。细菌在根际与非根际土壤中丰度差异可能是由于植物根系生长代谢及根系分泌物差异导致根际与非根际土壤的透气性、湿度、pH、土壤颗粒大小、土壤紧实度及土壤N、P、K、有机质含量等不同，不同理化性质的土壤中细菌类群不同，因此根际与非根际土壤细菌群落结构存在差异[20]。

3.2 根系对细菌群落多样性影响

一般由于植株根系代谢为根际土壤细菌提供较多的碳源，使得根际土壤细菌数量、多样性高于非根际，如杨树人工林根际细菌多样性高于非根际[5]；本溪山樱根际与非根际解磷细菌群落存在明显的根际效应[21]。黄河三角洲刺槐根际土壤细菌Chao丰富度为2 054，而非根际为2 376，根际土壤细菌多样性低于非根际土壤。这应该与土样采集时间有关。试验土样采于11月，该地区11月份降水较少，土壤中水分蒸发强烈，刺槐受到干旱胁迫，根系调整自身根系分泌物的组成和数量来积极响应土壤环境的变化[22]。根系分泌物对根际微生物具有一定的选择性，干旱胁迫促使植物分泌物增加，植物根系对根际细菌的选择性增强，使部分细菌丰度升高，其他细菌丰度降低，根际细菌多样性低于非根际[5]。因此根际土壤细菌多样性降低可以作为植物对干旱胁迫响应的一种表现[23]。
3.3 土壤理化性质对细菌群落结构影响

许多研究表明酸杆菌门在酸性土壤中丰度较高，如柳春林等[16]研究发现鼎湖山森林土壤中酸杆菌门丰度介于53. 3%～67. 8%，隋心等[24]在三江平原研究发现土壤中酸杆菌门丰度为53%。酸杆菌门是嗜酸性细菌，酸性土壤有利于酸杆菌门的生长[25]。鼎湖山与三江平原土壤为酸性，适于酸杆菌门的生长，而黄河三角洲刺槐根际与非根际土壤中丰度分别为20.64%和29.29%，丰度偏低，可能是土壤碱性不利于酸杆菌门生长。虽然黄河三角洲刺槐林土壤中酸杆菌门细菌丰度较低，但土壤细菌多样性(Chao指数2054～2 376)却高于隋心等[24](Chao指数709～745)、汪其同等[5]（Chao指数1931～2260）研究的土壤，可能是碱性环境中酸杆菌门丰度较低，利于其他细菌的生长，从而提高了土壤的细菌多样性。黄河三角洲刺槐林土壤中检测出芽单胞菌门（Gemmatimonadetes），这个门的细菌在海南降香黄檀人工林土壤及鼎湖山森林土壤细菌中均未发现[16]，三江平原小叶章土壤中芽单胞菌门丰度极低，只有1%[24]，而芽单胞菌门在黄河三角洲刺槐根际与非根际中丰度较高，分别为4.67%和5.95%，这可能是碱性环境不利于酸杆菌门细菌生长从而时芽单胞菌门细菌丰度较高。

刺槐根际与非根际土壤含水量、电导率、pH值、速效钾含量差异不显著，根际土壤碱解氮、有效磷、有机质含量显著高于非根际。这应该是刺槐受干旱胁迫后根系分泌物增加引起的，根系分泌物中含有较多的低分子量糖、多种氨基酸、有机酸、酮、酚和胺等物质，根系分泌物中氨基酸、有机酸能够将土壤中无效态氮、磷转化为有效态[26]，因此刺槐根际土壤碱解氮、有效磷、有机质含量显著高于非根际。根际土壤理化性质发生变化，增强了部分细菌竞争能力[5]，如刺槐根际土壤中变形菌门、放线菌门等细菌丰度均显著高于非根际。变形菌门、放线菌门等细菌对土壤资源消耗增长使土壤细菌群落竞争加剧，酸杆菌门、硝化螺旋菌门等细菌食物资源减少，丰度降低，根际土壤细菌多样性低于非根际。

根际土壤为细菌提供了丰富的碱解氮、有效磷、有机质等营养物质，因此根际土壤中微生物数量多于非根际土壤[26]，但由于根系分泌物对根际微生物具有一定的选择性[5]，因此刺槐根际土壤细菌多样性小于非根际土壤。

4 结论

黄河三角洲刺槐林根际土壤细菌丰度高于非根际土壤细菌。变形菌门、放线菌门、酸杆菌门细菌是根际与非根际土壤中的共同优势菌落。红游动菌属、溶杆菌属、热单胞菌属、链霉菌属为根际土壤优势群落，红游动菌属、溶杆菌属、链霉菌属、Kaistobacter细菌为非根际土壤优势群落。根际土壤中固氮菌丰度显著高于非根际土壤，解磷、解钾细菌丰度差异不显著。根际与非根际土壤细菌多样性差异不显著。非根际土壤细菌之间物种多样性差异较小，根际土壤细菌之间差异较大。
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Bacterial structure and diversity of rhizosphere and bulk soil of Robinia pseudoacacia forests in Yellow River Delta

Ding Xinjing1, Jing Ruyan1, Huang Yali1, Chen Bojie1, Ma Fengyun1†
(1. Forestry College of Shandong Agricultural Unversity, Laboratory of Ecology and Environment, Shandong Agricultural Unversity, Shandong, Taian, 271018, China )
Abstract　【Objective】 As one of the three major pedogenic river deltas in China and the one that develops the fastest, the Yellow River Delta is an important reserved land resource. Developing mixed forests has been becoming a major strategy to develop the Yellow River Delta，because mixed forests can not only regulate temperature but also improve soil fertility. To improve the ecological system of the Yellow River Delta, a number of forest plantations have been established since the 1950s. Robinia pseudoacacia is the dominant tree species in most of the forest plantations, which contribute significantly to conserving soil and water and improving the ecological system of the Delta. Soil microbial community in plant rhizosphere plays an important role in plant nutrition and plant health. This research aimed to accurately evaluate how soil bacterial communities colonize in rhizosphere and in bulk soils under Robinia pseudoacacia in the  Yellow River Delta. 【Method】 With the aid of the Illumina MiSeq technology, this research analyzed structure and diversity of the bacterial communities in the rhizosphere soil and the bulk soil under Robinia pseudoacacia for comparison. The differences in soil bacterial community between rhizosphere and bulk soil were expressed via the Weighted Unifrac Range of OTUs. 【Result】Results show that the bacterial community in the rhizosphere soil consisted of 214 genera of 36 phyla and that in the bulk soil 153 genera of 33 phyla. Proteobacteria, Actinobacteria and Acidobacteria were the dominant phyla of bacteria in both rhizosphere and bulk soils with relative abundance being more than 15%. Acidobacteria and Nitrospirae varied sharply in relative abundance between the rhizosphere soil and the bulk soil. Chloroflexi, Gemmatimonadetes, Planctomycetes, Nitrospirae, and Verrucomicrobia were the dominant taxa of bacteria with relative abundance being more than 1%. Rhodoplanes, Lysobacter, Thermomonas and Streptomyces in the rhizosphere soil and Rhodoplanes, Lysobacter, Streptomyces and Kaistobacter in the bulk soil all exceeded 4% in relative abundance. There were 29 and 32 genera of bacteria in the rhizosphere soil and 3 in the bulk soil being more than 1% in relative abundance, respectively. Significant differences were found in relative abundance of Novosphingobium, Aeromicrobium, Limnohabitans, Phycicoccus, aistobacter, Candidatus Nitrososphaera, DA101, Ramlibacter, and Methylibium between the rhizosphere soil and the bulk soil. Relative abundance of Azotobacter was significantly higher in the rhizosphere soil than in the bulk soil, while no significant difference was observed in relative abundance of potassium and phosphorus-dissolving  bacteria between the two soils. Chao richness of bacterial community was 2 054 and 2 376 in the rhizosphere soil and in the bulk soils, respectively, showing a significant difference. Weighted Unifrac Range mof the soil bacteria between the rhizosphere and the bulk soil was 0.12～0.25. In this study, all the findings demonstrate that there are some differences in structure between the bacterial communities in the rhizosphere soil and in the bulk soil under Robinia pseudoacacia in Yellow River Delta. 【Conclusion】Significant differences do exist in relative abundance of Proteobacteria, Acidobacteria, and Nitrospirae at the phylum level, and Novosphingobium, Aeromicrobium, Limnohabitans, and Phycicoccus at the genus level between rhizosphere and bulk soils, and significant differences are also observed in bacterial diversity between rhizosphere and bulk soils. Analysis of bacteria 16S rRNA-bacteria dataset shows differernces in structure and diversity of soil bacterial community between the rhizosphere and bulk soila in the Yellow River Delta. But further research is still needed to get more detailed information about soil microorganisms.
Yellow River Delta; Robinia pseudoacacia; rhizosphere; bacteria; diversity
( 国家自然科学基金项目(30970499)和世界银行贷款项目 ( SEAP-KY-2) 共同资助 Supported by the  National Natural Science Foundation of China (No. 30970499), World Bank Loan project(No. SEAP-KY-2)


† 通讯作者Corresponding author，E-mail：sdmfy@sdau.edu.cn


作者简介：丁新景（1990—），男，山东菏泽人，硕士研究生，主要从事林业生态工程研究。Tel: 18854889053; E-mail:18854889053@163.com


� MACROBUTTON  AcceptAllChangesInDoc 收稿日期： ��2016年10月20日；� MACROBUTTON  AcceptAllChangesInDoc 收到修改稿日期： ��





