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摘  要：【背景】近年来，油茶低效林面积较大，根际土壤微生物影响林木抗性和生长，对林业可

持续发展具有重要意义。【目的】了解广东省本地油茶和引种油茶根际土壤微生物群落特征。【方

法】利用高通量测序分析油茶根际土壤微生物群落组成。【结果】油茶根际土壤细菌有 26 门 77 纲

201 目 377 科 593 属 676 种，真菌有 14 门 50 纲 121 目 266 科 502 属 631 种。油茶根际土壤中的优

势细菌为酸杆菌门和变形菌门，优势真菌为子囊菌门和担子菌门。两种油茶根际土壤微生物组成

差异显著，本地油茶根际土壤的细菌多样性显著高于引种油茶。在门水平上，脱硫杆菌门细菌和

罗兹菌门、被孢霉门真菌的相对丰度在两种油茶间差异显著，Amorphotheca 在本地油茶根际土壤

中特异性富集。两种油茶根际土壤细菌碳代谢相对丰度差异显著，真菌以腐生营养型为主，其次

为病理营养型和共生营养型。本地油茶根际土壤中显著富集土壤腐生菌，而共生营养型真菌(尤其

是丛枝菌根真菌)相对丰度(6.43%)显著低于引种油茶中(21.83%)。此外，有机质和养分含量是影响

油茶根际土壤微生物群落的关键因子。【结论】本地油茶和引种油茶根际土壤微生物群落组成和结

构差异显著，Amorphotheca 和丛枝菌根真菌分别在本地油茶和引种油茶中显著富集，油茶根际土

壤养分含量可能是影响其微生物群落组成的主要因子。 

关键词：油茶；根际土壤；微生物；多样性  
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Abstract: [Background] In view of the large area of Camellia oleifera with low efficiency, 
revealing the rhizosphere soil microorganisms affecting plant resistance and growth is essential 
for the sustainable development of forestry. [Objective] To understand the microbial community 
characteristics in the rhizosphere soils of native and introduced varieties of C. oleifera in 
Guangdong Province. [Methods] High-throughput sequencing was employed to analyze the 
microbial composition in the rhizosphere soil of C. oleifera. [Results] There were 676 species 
of bacteria belonging to 593 genera, 377 families, 201 orders, 77 classes, 26 phyla and 631 species 
of fungi belonging to 502 genera, 266 families, 121 orders, 50 classes, 14 phyla in the 
rhizosphere soil of C. oleifera. Acidobacteriota and Proteobacteria were the dominant bacteria 
and Ascomycota and Basidiomycota the dominant fungi. The rhizosphere soil microbial 
composition was significantly different between the native and induced varieties of C. oleifera. 
The bacterial diversity was significantly higher in the rhizosphere soil of the native variety than 
that of the introduced variety. At the phylum level, Desulfobacterota, Rozellomycota, and 
Mortierellomycota showed significantly different relative abundance between the two varieties. 
Amorphotheca was specifically enriched in the rhizosphere soil of the native variety. The 
relative abundance of carbon metabolism was significantly different between the rhizosphere 
soils of two varieties. Saprophytic fungi were dominant in the rhizosphere soil of C. oleifera, 
followed by pathotrophic and symbiotrophic fungi. Saprophytic fungi were significantly 
enriched in the rhizosphere soil of the native variety, while symbiotrophic fungi (especially 
arbuscular mycorrhizal fungi) had significantly lower relative abundance in the rhizosphere soil 
of the native variety than that of the introduced variety (6.43% vs. 21.83%). In addition, the 
organic matter and nutrients were key factors affecting the rhizosphere soil microbial 
community of C. oleifera. [Conclusion] The microbial community composition and structure in 
the rhizosphere soils of native and introduced C. oleifera were significantly different. 
Amorphotheca and arbuscular mycorrhizal fungi were significantly enriched in native and 
introduced C. oleifera, respectively. Nutrients may be the key factors affecting microbial 
communities in the rhizosphere soil of C. oleifera. 
Keywords: Camellia oleifera; rhizosphere soil; microorganism; diversity 
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油茶(Camellia oleifera)是我国四大木本油

料经济树种之一，主要分布在我国湖南、江西、

广西等地，栽培历史长达千年。油茶果的种子、

茶粕、果皮均有利用价值，可以榨取茶油、提

取栲胶和作为生物肥料等，具有极高的经济价

值[1-2]。我国优良油茶种质资源近 400 个，如湘

林系列、赣油系列、桂无系列和岑软系列等。

广东省广泛栽培和研究的油茶品种主要有普通

油茶 (C. oleifera)、小果油茶 (C. oleifera var. 
monosperma)、高州油茶(C. gauchowensis)、攸

县 油 茶 (C. yuhsienensis) 和 浙 江 红 花 油 茶     
(C. chekiangoleosa)[3]。其中，普通油茶以其分

布最广、栽培历史最长和栽培面积最大占有明

显优势，其叶卵状椭圆形，蒴果有球形、桃形、

桔形和橄榄形，果红色、黄色和青色 [4-5]。高

州油茶是广东省的原生油茶种，主要分布在我

国广东西南部和广西南部，是广东省重要的高

产优树良种资源 [6]。高州油茶叶较普通油茶

大，蒴果球形，果青色、红褐色和黄褐色等，

其种子发芽力强，苗期生长较迅速，出籽率高，

含油率也较高，树形和平均花芽量较普通油茶

大，果皮较普通油茶厚，不饱和脂肪酸含量与普

通油茶接近，但平均结果量较普通油茶小 [7]。

相关部门印发的《加快油茶产业发展三年行动

方案(2023−2025 年)》中明确提出到 2025 年需

要改造油茶低产林 85.06 万 hm2，油茶老林和

低效林面积仍较大(https://www.gov.cn/zhengce/ 
zhengceku/2023-01/10/content_5736075.htm)。此
外，油茶生产中良种利用率低、集约化程度低、

林相残败、经营分散、林地质量差等问题影响

油茶产业的可持续发展[8]，加强油茶林地土壤

健康管理是油茶产业发展的重点工作。 
林木根际土壤密切连接植物根系与根围环

境，受林木根际分泌物等的影响形成了与非根

际土壤不同的特殊微环境，在植物生长发育中

有着非常重要的作用。真菌和细菌是林木根际

微生物的主要组成部分，参与土壤养分循环和

能量流动，林木生长与提高植物抗病能力的生

防菌、调控根际养分循环的丛枝菌根真菌和修

复土壤污染的溶磷微生物等根际土壤微生物

密切相关 [9-11]。筛选林木根际土壤中的有益微

生物，进行微生物菌肥研发利用，有利于土壤

培肥、增强林木抗逆性，从而提高林木品质和

产量[12]。研究表明，从马尾松根际土壤中筛选

的溶磷菌伯克霍尔德菌重新接种至马尾松苗，

调控了根际微环境，从而促进幼苗的生长[13]。

根际土壤微生物对林业可持续健康发展具有重

要意义，但根际土壤微生物种类繁多，作用机

制复杂，如溶磷作用、抗生作用、重寄生酶解

作用和诱导抗性等，仍需加强对根际土壤微生

物的深入研究[14]。目前油茶土壤微生物相关研

究主要集中于其非根际土壤中，油茶根际土壤微

生物相关研究较少，主要集中在贵州省、湖南省、

江西省和广东省[15-18]。2023 年广东省油茶种植

面积高达 18.8 万 hm2，广东省本土油茶根际土

壤微生物群落特征仍不清楚，在一定程度上影响

引种油茶林地土壤的管理 (https://www.gd.gov. 
cn/gdywdt/bmdt/content/post_4088858.html)。有

研究指出基因型是影响根际土壤微生物群落的

驱动因素，这与品种抗性、微生物的宿主特异

性有关[19-21]。植物种源地也影响根际微生物群

落结构组成，这与生态环境和土壤理化性质相

关[22]。本文旨在利用 Illumina MiSeq 高通量测

序研究广东省本地油茶与引种油茶根际土壤

微生物群落特征，并分析影响土壤微生物群落

的主要土壤理化性质，为加强广东省油茶林地

管理促进油茶产业高质量发展提供一定的参考

数据。 
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1  材料与方法 
1.1  样地及根际土壤采集 

试验样地位于广东省广州市增城区华南农业

大学宁西教学科研基地(23°14′48″N，13°38′20″E)。
气候类型为亚热带季风气候，地形为低丘和台

地，年平均气温 21.6 ℃，年均降雨量 1 968 mm，

年日照时数 1 707 h，土壤类型为红壤。样地为

不同品种随机种植的油茶种质资源圃，采集同

一样地 11 年生的本地高州油茶和引种普通油

茶根际土壤样品，每个品种随机选择生长一致

的健康油茶植株，从距离树干约 1 m 处采集

5−20 cm 深、直径小于 1 mm 的根系，轻轻摇晃

除去与根部附着不紧密的土壤，附着在根部1 mm
左右的土壤为根际土壤。收集根际土壤于无菌

取样袋中，每个品种随机采集 10 株植株根际土

壤，将同一品种的 2 株油茶根际土壤混合为一个

样品，5 个重复，共 10 个样品，置于干冰中带

回实验室。根部及土壤样品转移至装有无菌

PBS 缓冲液的无菌离心管中，室温下 120 r/min
振荡 20 min。用无菌镊子将离心管中的根挑出，

剩余的悬浮液离心 20 min (6 000×g，4 °C)，收

集根际土壤[23]。土壤样品分成两份，一份储存

在−80 °C 用于土壤微生物 DNA 提取和高通量测

序，另一份风干过 2 mm 筛用于土壤理化性质

测定。 
DNA 提取试剂盒，天根生化科技(北京)有

限公司。火焰原子吸收分光光度计，日立公司；

分光光度计，上海精密科学仪器有限公司；酶

标仪，基因有限公司。 

1.2  土壤理化性质测定 
参照鲁如坤[24]的方法测定土壤理化性质，

其中，pH 值测定采用电位法，土壤含水量(water 
content, WC)测定采用烘干法，有机质(organic 
matter, OM)含量测定采用重铬酸钾氧化法[25]，

有效磷(available phosphorus, AP)含量测定采用

钼锑抗比色法[26]，全氮(total nitrogen, TN)含量

测定采用开氏 -蒸馏滴定法，碱解氮 (alkali 
hydrolyzed nitrogen, AN)含量测定采用碱解扩

散法[27]，速效钾(available potassium, AK)含量测

定采用中性乙酸铵溶液浸提-火焰光度计法[28]。 

1.3  高通量测序 
采用土壤微生物 DNA 提取试剂盒提取油

茶根际土壤中微生物的总 DNA，通过琼脂糖

凝胶电泳和酶标仪检测 DNA 纯度和浓度。

分别以细菌 16S rRNA 基因 V3−V4 区域引物

338F (5′-ACTCCTACGGGAGGCAGCA-3′)和 806R 
(5′-GGACTACHVGGGTTWTCTAAT-3′)及真菌

ITS 区域引物 ITS1-F (5′-CTTGGTTCATTTAGAG 
GAAGTAA-3′)和 ITS2R (5′-GCTGCGTTCTTCAT 
CGATGC-3′)进行 16S rRNA 基因和 ITS rDNA
片段的扩增，制备扩增子文库，由北京百迈科

生物技术有限公司进行 Illumina NovaSeq 6000
测序，相关原始数据已上传至 NCBI 数据库，

真菌和细菌数据登录号分别为 PRJNA910656
和 PRJNA910505。 

1.4  数据分析 
油茶根际土壤理化性质利用 SPSS 19.0 进

行样本 t 检验。基于百迈客云平台 (www. 
biocloud.net)进行测序数据分析。利用 Mothur
软件并基于 Student’s t 检验方法，在扩增子序

列变体(amplicon sequence variants, ASVs)分类

水平上对真菌和细菌的 α 多样性指数(Shannon、
Simpson、ACE 和 Chao1 指数)进行组间差异检

验。使用 Python 对真菌和细菌进行主成分分析

(principal component analysis, PCA) 。 基 于

ANOSIM 方法，使用 R 软件对 β 多样性的组间

差异显著性进行检验。不同分类水平上相对丰

度占比前十的物种分布气泡图使用 Python 绘

制。利用 R 软件和 Metastats 方法对组间的物种
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相对丰度数据进行 t 检验，并根据 P 值筛选出

显著差异的微生物种群。使用 PICRUSt 软件预

测样本中细菌的功能基因组成，分析样品间细

菌群落的功能类别在 KEGG 代谢途径上的丰度

和差异，采用 FUNGuild 分析方法预测真菌营

养类型。使用 R 软件分析微生物群落与土壤养

分因子的相关性，同时利用 Python 和 Pearson
算法计算相关系数和 P 值。基于 Spearman 算法

选择平均含量大于 0.1%的 ASVs，获得 ASVs
之间的相关性关系，其中 Pearson 相关系数

|r|<0.6 和 P>0.05 的相关性关系被剔除，采用

Gephi v0.10.1 进行共生网络可视化分析，并计

算网络拓扑特征。所有图表使用 R 软件、Excel 
2009 和 GraphPad Prism 9 作图。 

2  结果与分析 
2.1  油茶根际土壤的主要理化性质特征 

广东省油茶根际土壤均为酸性土壤，本地

高州油茶根际土壤的 pH 值(4.56)显著高于普通

油茶(4.36) (表 1)。与普通油茶相比，本地高州油

茶根际土壤中养分相关有机质、全氮、碱解氮、

有效磷和速效钾含量分别为(25.68±0.52) g/kg、
(1.07±0.06) g/kg、 (110.88±5.04) mg/kg、
(20.83±0.99) mg/kg、(43.8±1.75) mg/kg，均显著 
 
表 1  油茶根际土壤主要理化性质特征 
Table 1  Main physical and chemical properties in 
the rhizosphere soil of Camellia oleifera 
理化性质 
Physical and chemical 
properties 

高州油茶 
C. gauchowensis 

普通油茶 
C. oleifera 

pH 4.56±0.02* 4.36±0.02 
有机质 OM (g/kg) 25.68±0.52* 17.30±0.10 
全氮 TN (g/kg) 1.07±0.06* 0.80±0.03 
碱解氮 AN (mg/kg) 110.88±5.04* 84.67±3.63 
有效磷 AP (mg/kg) 20.83±0.99* 4.68±0.34 
速效钾 AK (mg/kg) 43.8±1.75* 30.61±1.36 
含水量 WC (%) 34.29±0.35* 31.49±0.32 
*: P<0.05. 

高于对应普通油茶根际土壤中的含量。本地高州

油茶根际土壤的含水量也高于普通油茶土壤中。 

2.2  油茶根际土壤微生物群落特征 
2.2.1  油茶根际土壤微生物测序数据总览 

十个油茶根际土壤样品测序分别获得   
79 677 和 78 439 条细菌和真菌序列，占原始序

列的 99%以上，各样品稀释曲线趋向平坦，数

据量可以反映样本中绝大多数的细菌和真菌多

样性信息(图 1A、1B)。油茶根际土壤共获得的

细菌和真菌 ASVs数目分别为 7 479和 3 362个，

其中细菌包含 26 门 77 纲 201 目 377 科 593 属

676 种，真菌包含 14 门 50 纲 121 目 266 科    
502 属 631 种。两种油茶中共有的细菌和真菌

ASVs 分别为 1 008 和 288 个，本地高州油茶

和引种普通油茶特异性细菌 ASVs 分别占其

总 ASVs 的 46.46%和 40.06%，特异性真菌

ASVs 分别占其总 ASVs 的 41.05%和 50.39% 
(图 1C、1D)。  
2.2.2  油茶根际土壤微生物群落多样性 

广东省本地高州油茶根际土壤中的细菌 α
多样性指数(ACE 指数、Chao1 指数、Shannon
指数和 Simpson 指数)显著高于引种普通油茶

(P<0.05)，说明本地高州油茶根际土壤中的细菌

丰富度和均匀度都显著高于引种普通油茶中。

与引种普通油茶相比，本地高州油茶土壤根际

的真菌 ACE 指数、Chao1 指数和 Shannon 指数

较低(图 2)，Simpson 指数较高，但真菌 α 多样

性指数差异不显著。 
油茶根际土壤细菌和真菌群落主成分分析

中，前 2 个主成分的总解释度分别为 59.16%和

72.09% (图 3)，2 个油茶品种间根际土壤微生物

群落组成区分明显。同时 ANOSIM 分析表明 2 个

油茶品种间根际土壤差异显著大于同一品种内

的差异(P<0.05)，说明本地高州油茶和引种普通

油茶根际土壤微生物群落组成结构差异显著。 
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图 1  油茶根际土壤微生物的稀释曲线和 ASVs 韦恩图   A：细菌稀释曲线. B：真菌稀释曲线. C：细

菌韦恩图. D：真菌韦恩图 
Figure 1  Rarefaction curves and ASVs Venn diagrams of microorganisms in the rhizosphere soil of 
Camellia oleifera. A: Rarefaction curve of bacteria. B: Rarefaction curve of fungi. C: Venn diagram of 
bacteria. D: Venn diagram of fungi. 
 
2.2.3  油茶根际土壤微生物群落组成 

油茶根际土壤中优势细菌主要为酸杆菌门

(Acidobacteriota)和变形菌门(Proteobacteria)，二

者的相对丰度之和占总细菌的 70%以上，酸杆菌

门在本地高州油茶根际土壤中的相对丰度(38.14%)
显著低于引种普通油茶中(41.85%) (图 4A)。放

线菌门(Actinobacteriota)、黏菌门(Myxococcota)、
拟杆菌门(Bacteroidota)和脱硫菌门(Desulfobacterota)
在 2 个油茶品种根际土壤中差异显著，且脱硫

菌门在引种普通油茶中的相对丰度极低(0.33%)。 

在目水平上，油茶根际土壤中优势细菌主要包括酸

杆菌目(Acidobacteriales)和根瘤菌目(Rhizobiales)，
占总细菌的 37%以上，本地高州油茶根际土壤中

Solibacterales 和维氏细菌目(Vicinamibacterales)
相对丰度显著低于引种普通油茶根际土壤中，而酸

杆菌目、Elsterales 和纤线杆菌目(Ktedonobacterales)
的相对丰度略高于引种普通油茶根际土壤中

(图 4B)。在属水平上，在本地高州油茶根际土

壤中 Candidatus  Sol ibacter、 Uncul tured 
Acidobacteria bacterium、未分类的黄色杆菌科 
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图 2  油茶根际土壤微生物群落的 α 多样性指数   A：ACE 指数. B：Chao1 指数. C：Shannon 指数. D：

Simpson 指数. *：P<0.05. ns：差异不显著 
Figure 2  The alpha diversity indices of microbial communities in the rhizosphere soil of Camellia oleifera. 
A: ACE index. B: Chao1 index. C: Shannon index. D: Simpson index. *: P<0.05. ns: No significance.  
 

 
 
图 3  油茶根际土壤细菌(A)和真菌(B)群落主成分分析 
Figure 3  Principal component analysis of bacteria (A) and fungi (B) in the rhizosphere soil of Camellia oleifera. 
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图 4  油茶根际土壤细菌(A−C)和真菌(D−F)在门、目、属分类学水平上的分布 
Figure 4  Distribution of bacteria (A−C) and fungi (D−F) in the rhizosphere soil of Camellia oleifera at 
taxonomic level of phylum, order and genus. *: P<0.05; **: P<0.01; ***: P<0.001. 
 
(Unclassified Xanthobacteraceae) 、 酸 杆 菌 属

(Acidobacter) 和 Burkholderia Caballeronia 
Paraburkholderia 的相对丰度(4.66%、4.22%、

3.87%、3.16%和 2.75%)显著低于引种普通油茶

中(6.31%、5.10%、4.34%、3.79 和 4.02%)，而

Uncultured forest soil bacterium 在本地高州油茶

根际土壤中的相对丰度显著高于引种普通油茶

中(图 4C)。 
两种油茶根际土壤优势真菌主要为子囊菌

门(Ascomycota)和担子菌门(Basidiomycota)，在
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本地高州油茶根际土壤中的总相对丰度(75%)
高于引种普通油茶中(48%) (图 4D)。罗兹菌门

(Rozellomycota)、壶菌门(Chytridiomycota)、被

孢 霉 门 (Mortierellomycota) 、 球 囊 菌 门

(Glomeromycota)、梳霉亚门 (Kickxellomycota)
和毛霉门(Mucoromycota)在本地高州油茶根际

土壤中的相对丰度 (2.09%、0.76%、0.56%、

0.10%、0.04%和 0.000 2%)显著低于引种普通油

茶中(21.64%、2.61%、2.18%、0.93%、0.26%
和 0.02%)。在目水平上，优势真菌为银耳目

(Tremellales)和 GS11，其中 GS11 在本地高州油

茶根际土壤中的相对丰度(0.01%)显著低于引

种普通油茶中(14.03%)。伞菌目(Agaricales)和
肉座菌目(Hypocreales)在 2 个油茶品种根际土

壤间差异显著(图 4E)。在属水平上，优势真菌

主要包括未分类的菌属和沙蜥属(Saitozyma)，
Amorphotheca 只在本地高州油茶中出现(3.87%)，
古根菌属 (Archaeorhizomyces)在本地高州油茶

根际土壤中的相对丰度 (3.32%)显著高于引种

普通油茶中(0.19%) (图 4F)。 
2.2.4  油茶根际土壤微生物群落的功能 

油茶根际土壤中相对丰度排名前 10 的细

菌功能途径主要参与新陈代谢(79%)、遗传信息

处理(7%)和环境信息处理(6%)。在第三级水平

上，以参与代谢途径为主，其次为次生代谢产

物和抗生素的生物合成途径。两个品种油茶根

际 土 壤 细 菌 参 与 的 碳 代 谢 途 径 差 异 显 著

(P<0.05) (图 5A)。油茶根际土壤真菌营养型主

要分为病理营养型(植物病原菌、真菌寄生菌和

动物病原菌)、腐生营养型(腐生菌、土壤腐生菌、

凋落物腐生菌和木质腐生菌)和共生营养型(内
生菌和丛枝菌根真菌) (图 5B)。其中，腐生营养

型真菌所占比例最高(>50%)，主要为土壤腐生

菌和未定义腐生菌，土壤腐生菌在本地高州油

茶根际土壤中的相对丰度(23.72%)显著高于引

种普通油茶中(3.49%)。本地高州油茶根际土壤

中的共生营养型真菌相对丰度(6.43%)显著低于

引种普通油茶中(21.83%)，尤其是丛枝菌根菌在

本地高州油茶根际土壤中的相对丰度(0.41%)显
著低于引种普通油茶根际土壤中(9.53%)。病理

营养型真菌以植物病原菌为主，其在本地高州

油茶根际土壤中的相对丰度(21.12%)低于引种

普通油茶中(24.44%)，差异不显著。说明本地

高州油茶根际土壤环境可能更利于植株生长。 

2.3  油茶根际土壤微生物与土壤性质的相

关性 
油茶根际土壤细菌群落受根际土壤养分含

量的影响比真菌群落大(r2 >0.97，P<0.1)。油茶

根际土壤有机质(r2=0.99)、全氮(r2=0.98)和碱解

氮(r2=0.97)含量显著影响油茶根际土壤细菌群

落组成(P<0.05)，是主要影响因子，而有机质和

氮含量对真菌群落影响不显著(表 2)。RDA1 和

RDA2 对油茶根际土壤细菌和真菌群落的总解

释度分别为 53.73%和 61.87% (图 6)。油茶根际

土壤养分含量与微生物群落之间主要呈现负相关

性，其中，油茶根际土壤有机质、全氮、碱解氮、

有效磷和速效钾与 Acidibacter、B. Caballeronia 
Paraburkholderia、C. Solibacter、Bryobacter 细

菌、Unclassified Bacteria、未分类的 Subgroup 2
细菌、未分类的黄色杆菌科细菌以及未分类的

子囊菌门真菌、未分类的担子菌门真菌、未分

类的罗兹菌门真菌和 Unclassified Fungi 等呈负

相关关系，而与未分类的 Elsterales 细菌、

Bradyrhizobium 细菌、枝孢菌属(Cladosporium)
真菌、未分类的伞菌纲真菌和未分类的座囊菌

纲真菌等则呈正相关关系。 

2.4  油茶根际土壤微生物共生网络 
与引种普通油茶真菌群落相比，本地高州

油茶真菌群落具有更高的平均度、平均聚类系

数和更低的平均路径长度，表明本地高州油茶 
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图 5  油茶根际土壤微生物群落的功能组成及相对丰度   A：油茶根际土壤细菌群落在第三级水平上

相对丰度排名前 10 的功能途径. B：真菌功能营养类群的相对丰度 
Figure 5  Functional composition and relative abundance of rhizosphere soil microbial communities in 
Camellia oleifera. A: The relative abundance of the top ten functional pathways of bacterial communities at 
the third level. B: Fungal functional trophic groups in the rhizosphere soil of C. oleifera. *: P<0.05. 
 
表 2  前 10 优势微生物类群与油茶根际土壤因子的 Envfit 函数检验 
Table 2  Envfit permutation function test of top ten dominant microorganisms groups and rhizosphere soil 
factors of Camellia oleifera 
土壤因子 Soil factor 细菌 Bacteria  真菌 Fungi 

RDA1 RDA2 r2 P value RDA1 RDA2 r2 P value 
有机质 OM 0.99 ‒0.11 0.99 0.01  0.74 0.67 0.40 0.48 
全氮 TN 0.96 ‒0.29 0.98 0.01 0.81 0.58 0.31 0.66 
碱解氮 AN 0.97 ‒0.24 0.97 0.02 0.84 0.55 0.32 0.65 
有效磷 AP 1.00 ‒0.02 0.98 0.09 0.79 0.61 0.47 0.25 
速效钾 AK 0.98 ‒0.18 0.97 0.06 0.89 0.46 0.39 0.47 
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图 6  油茶根际土壤养分与优势微生物群落的 RDA 分析   A：细菌群落. B：真菌群落 
Figure 6  RDA analysis of rhizosphere soil nutrients and dominant microorganisms communities of 
Camellia oleifera. A: Bacterial community. B: Fungal community. 
 
真菌群落具有更高的连通性和更紧密的网络连

接(图 7)。本地高州油茶细菌群落则相反，共生

网络的连通性和紧密性低于引种普通油茶细菌

群落。4 个共生网络均达到一定的模块化程度

(Modularity>0.44)，高模块化表示子网络具有内

部连接密度高而之间稀疏的特点。在高州油茶

根际土壤细菌群落和普通油茶根际土壤真菌群

落共生网络中获得了关键连接节点，分别为维

氏菌目细菌和未分类的 Sordariomycete 真菌

(Zi<2.5 且 Pi>0.62)。共生网络中的优势细菌菌

群包括变形菌门和酸杆菌门，约占本地高州油

茶真菌和引用普通油茶共生网络节点总数的

44%和 43%；优势真菌菌群包括子囊菌门和担

子菌门，约占本地高州油茶真菌和引用普通油

茶共生网络节点总数的 90%和 72%。 

3  讨论与结论 
广东省本地高州油茶种植地区属亚热带地

区，阳光充足，热量丰富，雨量充沛，具有比

其他油茶品种更发达的根系。本研究显示高州

油茶根际土壤中养分含量显著高于引种普通油

茶，尤其是有效磷含量可能与华南地区土壤普

遍缺磷有关，长期驯化使得本地油茶根际土壤对

磷养分的富集能力较强(表 1)。本研究中油茶根

际土壤优势真菌为子囊菌门和担子菌门，这与贵

州省、湖南省油茶根际土壤中的结果类似[15-16]。

其中，子囊菌主要分解土壤中腐烂的动植物残

体，释放有机物供植物吸收利用，担子菌能与

植物形成菌根，有助于植物的营养循环，促进植

物生长，在油茶根际土壤养分循环中起着重要作

用[15,18]。本研究中，油茶根际土壤优势细菌为

酸杆菌门和变形菌门，与以往研究一致[16,29]；

而油茶土壤优势细菌中还包含绿弯菌门，且其

在根际与非根际土壤混合样品中具有最大的相

对丰度[18]。绿弯菌门的代表性营养方式是光合

作用，根际土壤的光照强度可能不如非根际土

壤，绿弯菌门的相对丰度从而降低。营养充足

的环境中绿弯菌门更丰富，无机营养和群落中 
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图 7  油茶根际土壤微生物共生网络   A 和 B：高州油茶和普通油茶根际土壤细菌共生网络. C 和 D：

高州油茶和普通油茶根际土壤真菌共生网络. 图中球体节点代表 ASV；球体大小与连接数成正比，节

点的所有的关联边的数量越多，球体越大；球体颜色代表 ASV 所属不同的门水平；线条代表两节点间

相关；线条粗细代表相关性强弱 
Figure 7  Co-occurring networks in rhizosphere soil microorganism of Camellia oleifera. A, B: Bacterial 
co-occurring networks in the rhizosphere soil of C. gauchowensis and C. oleifera. C, D: Fungal co-occurring 
networks in the rhizosphere soil of C. gauchowensis and C. oleifera. Sphere nodes in the figure represent 
ASVs; The size of sphere is proportion of connection numbers, the larger number of all associated edges of 
node, the larger sphere; The sphere color represents ASVs at the phylum level; The line represents the 
correlation between two nodes; The line thickness indicates the correlation strength. 
 
微生物的相互作用都对绿弯菌门的生长有重要

影响[30-31]。本研究中的油茶林为未抚育油茶林，

根际土壤优势细菌类群为酸杆菌门，而有抚育

的油茶林根际土壤中为绿弯菌门[16]，这可能与

油茶的生长习性有关。无抚育管理的油茶林分

因为长期无人为扰动，可能导致植物的耐酸性

增强，酸杆菌门相对丰度也较高[29]。研究表明，

根际分泌物是影响根际微生物的关键因素，作

为某些有益菌的化学引诱剂，根际分泌物不同

导致招募的微生物群落不同[10]。本研究中本地

高州油茶与引种普通油茶根际土壤间微生物群

落 β 多样性差异显著，这可能与不同品种植物

根际分泌物有关[17]。另外，本地高州油茶根际

土壤中 Amorphotheca 真菌特异性富集，相关研

究显示 Amorphotheca resinae 具有降解一些多

环芳烃等环境污染物的潜力，且污染水平较高

时显著富集，说明本地高州油茶可能比引种油

茶更能适应在污染环境中种植，Amorphotheca
真菌可能作为指示土壤污染的一种微生物[32-33]。

脱硫菌门是氮和硫循环的关键菌，与氧条件密切

相关，本研究中脱硫菌门细菌在本地油茶中的相

对丰度显著高于引种油茶，可能反映了两种油

茶的根际氧含量存在差异，但还有待进一步研

究 [34]。本研究中古根菌属相对丰度在两种油茶

中差异显著，且在引种油茶中相对丰度极低，根

系中的碳分配和相关菌根真菌都有可能影响土

壤中古根菌纲(Archaeorhizomycetes)真菌的相对

丰度[35]。总而言之，与引种油茶相比，本研究中

的 Amorphotheca、脱硫菌门细菌和古根菌纲真

菌等有益微生物在本地油茶根际土壤中显著富

集，在一定程度上表明其根际土壤微生物环境

可能更有利于林木生长。 
腐生营养型真菌能将有机质进一步分解为

植物可吸收的矿物质营养，本地高州油茶根际
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土壤的养分含量较引种普通油茶高可能与腐生

营养型真菌的相对丰度较高有关。共生营养型

真菌如外生菌根真菌和丛枝菌根真菌能提高宿

主抗逆性[36]，普通油茶的分布范围更广可能与

共生营养型真菌的相对丰度较高有关。本研究

中本地高州油茶根际土壤的细菌多样性显著高

于引种普通油茶，碳代谢途径在本地高州油茶中

的相对丰度也显著高于引种普通油茶中(图 5)，
说明增加土壤细菌多样性可能有利于增强碳代

谢促进林木生长[37]。C. solibacter 是分解有机

质、利用碳源的细菌属，酸杆菌能够促进植物

营养物质的富集和生长[38-39]。C. solibacter 和

酸杆菌属细菌是油茶较特异性的根际土壤微生

物[16]，估计可以作为开发油茶菌根化育苗的候

选菌肥微生物资源。本研究油茶根际土壤中   
C. solibacter 和酸杆菌属与有效磷含量呈负相

关关系，Elsterales 与有效磷含量呈正相关关系，

表明土壤中有效磷含量影响微生物的富集和细

菌功能变化，在油茶生产管理中需要重视磷肥

的配施。油茶根际土壤伞菌纲和座囊菌纲真菌

与有机质、全氮、碱解氮、有效磷和速效钾含

量呈正相关关系，Zhang 等[40]的研究表明伞菌

纲和座囊菌纲对次生林和落叶松人工林土壤有

机质和凋落物的分解有重要的贡献，通过提高

土壤养分含量可能有助于提高伞菌纲和座囊菌

纲真菌的相对丰度，从而促进土壤有机质和凋

落物的分解。相较于全氮和碱解氮含量，油茶

根际土壤有效磷、有机质和速效钾含量对真菌

群落的影响更大，这与罗鑫等[15]在油茶根际土

壤真菌的研究结果类似。油茶根际土壤中 NH4
+

是影响 AM 真菌群落结构的关键因子，也是 AM
真菌利用的首要氮源，氮素主要影响微生物群

落中的 AM 真菌[41]。本研究共生网络关键节点

维氏细菌目细菌和未分类的 Sordariomycetes
真菌可能在维持微生物群落稳定性中起重要作

用。本地高州油茶真菌群落和引种普通油茶细

菌群落具有较高的连通性和更紧密的网络连

接，筛选共生网络中相关性较强的微生物类群

将有助于进一步展开根系互补微生物研究，分

离、鉴定、回接和繁殖促生作用较强的微生物，

对促进油茶生长提供一定的微生物资源。 
综上所述，本地高州油茶根际土壤可以较

好地富集和利用养分，具有较高的细菌多样性。

两种油茶遗传性状及其根系分泌物差异可能是

影响根际对土壤养分的富集和利用效率差异的

关键因素，从而影响根际土壤微生物群落组成。

两种油茶的脱硫菌门细菌和罗兹菌门、被孢霉

门真菌的相对丰度差异显著，本地高州油茶根

际土壤中特异性富集 Amorphotheca 真菌。细菌

参与的碳代谢过程在两种油茶间差异显著，真

菌以腐生营养型为主，其次为病理营养型和共

生营养型。本地高州油茶根际土壤中显著富集土

壤腐生菌，而共生营养型真菌(6.43%)显著低于

引种普通油茶中(21.83%)。此外，一些有利于分

解有机质、利用碳源的 C. solibacte 细菌、有利

于植物生长的酸杆菌属细菌、引起细菌结构和功

能变化的 Elsterales 细菌、有利于土壤有机质分

解的伞菌纲和座囊菌纲真菌等受根际土壤养分

的影响，说明土壤养分含量可能是微生物群落差

异的关键因子。本地高州油茶根际土壤真菌群落

之间连通性更高、共生网络连接更紧密，有利于

油茶根际土壤环境的改善。结合本地油茶发芽力

强、生长迅速和生长指标相对优良的特征，广东

省本土油茶发展重要的良种资源较多，仍需进行

其他品种和无系性调查，助力本土油茶林地经营

管理。 
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