
植物资源与环境学报ꎬ ２０２６ꎬ ３５(５): ６３－７３
Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｐｌａｎｔ Ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ

收稿日期: ２０２５－０９－３０
基金项目: 国家自然科学基金项目(４２２６７０１１)ꎻ 宁夏自然科学基金项目(２０２６ＡＡＣ０３０１３８)
作者简介: 杜晓蕊(２００３—)ꎬ女ꎬ宁夏银川人ꎬ本科ꎬ主要从事水环境氮循环过程方面的研究ꎮ
①通信作者 Ｅ￣ｍａｉｌ: ｚｈｅｎｇｌｘ＠ ｎｘｕ.ｅｄｕ.ｃｎ

引用格式: 杜晓蕊ꎬ 郑兰香ꎬ 祁若曈ꎬ 等. 宁夏第三排水沟岸边带植物根系土壤脱氮差异及影响因子分析[ Ｊ] . 植物资源与环境学报ꎬ ２０２６ꎬ ３５
(５): ６３－７３.

宁夏第三排水沟岸边带植物根系土壤脱氮差异及
影响因子分析

杜晓蕊ꎬ 郑兰香①ꎬ 祁若曈ꎬ 孙华琳
(宁夏大学生态环境学院ꎬ 宁夏 银川 ７５００２１)

摘要: 为探究宁夏第三排水沟岸边带典型植物根系土壤脱氮贡献差异及影响因子ꎬ以第三排水沟岸边带的芦苇

〔Ｐｈｒａｇｍｉｔｅｓ ａｕｓｔｒａｌｉｓ (Ｃａｖ.) Ｔｒｉｎ. ｅｘ Ｓｔｅｕｄ.〕、地肤〔Ｂａｓｓｉａ ｓｃｏｐａｒｉａ (Ｌｉｎｎ.) Ａ. Ｊ. Ｓｃｏｔｔ〕和马蔺( Ｉｒｉｓ ｌａｃｔｅａ Ｐａｌｌ.)为研

究对象ꎬ采用１５Ｎ同位素示踪法ꎬ分析植物根系土壤的反硝化和厌氧氨氧化速率、脱氮贡献及相关影响因子ꎮ 结果

表明:芦苇根系土壤的 ＮＨ＋４ －Ｎ 含量、ＮＯ－３ －Ｎ 含量、ＮＯ－２ －Ｎ 含量、总有机碳含量、总氮含量和 Ｃ / Ｎ 比均显著(Ｐ<
０.０５)高于马蔺和地肤根系土壤ꎬ地肤根系土壤的 ｐＨ值和电导率显著高于芦苇和马蔺根系土壤ꎻ３种植物根系土壤

反硝化菌的丰富度和多样性均高于厌氧氨氧化菌ꎮ 芦苇、马蔺、地肤根系土壤的反硝化速率分别为 ２.３９７、２.１３７和
１.４７９ μｍｏｌ􀅰ｋｇ－１􀅰ｈ－１ꎬ厌氧氨氧化速率分别为 ０.６５０、０.４７９和 ０.４０５ μｍｏｌ􀅰ｋｇ－１􀅰ｈ－１ꎬ三者根系土壤的反硝化脱氮

贡献率(７８.５２％~８１.７０％)均大于厌氧氨氧化(１８.３０％ ~ ２１.４８％)ꎮ 土壤反硝化速率和厌氧氨氧化速率与 ＮＨ＋４ －Ｎ
含量、ＮＯ－３ －Ｎ含量、总有机碳含量和含水量呈显著或极显著(Ｐ<０.０１)正相关ꎬ而与 ｐＨ值和电导率呈显著或极显著

负相关ꎮ 反硝化菌优势属金黄杆形菌属(Ｌｕｔｅｉｔａｌｅａ)、亚硝化球菌属(Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａ)、盖亚菌属(Ｇａｉｅｌｌａ)和红长命菌

属(Ｒｕｂｒｉｖｉｖａｘ)及厌氧氨氧化菌属 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｂｒｏｃａｄｉａ 和 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｊｅｔｔｅｎｉａ 的相对丰度与对应的脱氮速率呈显著

或极显著正相关ꎮ 反硝化功能基因 ｎｉｒＳ和厌氧氨氧化功能基因 ＡＭＸ１６Ｓ 的丰度分别与对应的脱氮速率呈显著正

相关ꎮ 综上所述ꎬ反硝化是植物根系土壤主要脱氮途径ꎬ芦苇根系土壤脱氮速率最高ꎬ土壤理化性质、细菌群落及

其功能基因共同调控土壤的脱氮过程ꎮ
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ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓꎬ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓꎬ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅｓ ｊｏｉｎｔｌｙ ｒｅｇｕｌａｔｅ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ
ｒｅｍｏｖａｌ ｐｒｏｃｅｓｓ.

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: ｓｏｉｌ ａｒｏｕｎｄ ｒｏｏｔｓꎻ ｄｅｎｉｔｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒａｔｅꎻ ａｎａｅｒｏｂｉｃ ａｍｍｏｎｉｕｍ ｏｘｉｄａｔｉｏｎ ｒａｔｅꎻ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ
ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓꎻ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙꎻ Ｔｈｉｒｄ Ｄｒａｉｎａｇｅ Ｄｉｔｃｈ

　 　 随着人类活动增加ꎬ过量氮素流入水体ꎬ对全球

生态系统产生负面影响[１－２]ꎮ 岸边带能够有效截留

和降低氮素浓度ꎬ是控制陆地氮素进入水体的重要自

然屏障[３]ꎮ 植物是岸边带阻控氮素迁移的核心要

素[４]ꎮ 反硝化和厌氧氨氧化是环境中氮脱除的核心

途径ꎬ植物通过改变微生物活性和土壤理化性质等间

接影响土壤反硝化和厌氧氨氧化过程ꎬ进而影响土壤

脱氮过程ꎮ 研究表明:植物根系分泌的糖类、氨基酸

等物质为异养反硝化菌提供氮源与碳源ꎬ促进其繁

殖ꎬ提高根际亚硝酸盐还原酶的基因丰度ꎬ富集反硝

化微生物ꎬ进而影响反硝化作用[５]ꎮ 同位素示踪结

果显示:根际厌氧氨氧化过程对 Ｎ２ 产生的贡献率为

１２％~１４％ꎬ显著高于非根际区的 ４％ ~７％[６]１２ꎮ 韩晓

丽等[７]发现ꎬ不同植被覆盖导致土壤理化性质显著

不同ꎬ柳树(Ｓａｌｉｘ ｓｐ.)林和沙棘(Ｈｉｐｐｏｐｈａｅ ｒｈａｍｎｏｉｄｅｓ
Ｌｉｎｎ.)林林下土壤反硝化酶活性明显高于山杨

(Ｐｏｐｕｌｕｓ ｄａｖｉｄｉａｎａ Ｄｏｄｅ)林、五花草甸等 ６ 种植被类

型ꎮ Ｌｉ等[８]发现ꎬ草地覆盖区的河岸带土壤反硝化

速率低于灌木覆盖区ꎬ且该差异与土壤活性氮含量紧

密相关ꎮ 可见ꎬ植物可以通过根系分泌物刺激微生物

活动 并 促 进 有 机 质 分 解 与 吸 收ꎬ 加 快 氮 循 环

进程[９－１０]ꎮ
宁夏地处中国西北干旱半干旱地区ꎬ排水沟在净

化宁夏灌区农田排水ꎬ改善灌区水环境中发挥着重要

作用ꎮ 研究表明:宁夏第三排水沟不同形式岸边带的

微生物存在差异[１１]ꎬ排水沟岸边的芦苇〔Ｐｈｒａｇｍｉｔｅｓ
ａｕｓｔｒａｌｉｓ (Ｃａｖ.) Ｔｒｉｎ. ｅｘ Ｓｔｅｕｄ.〕带、砾石芦苇混合带

以及马蔺( Ｉｒｉｓ ｌａｃｔｅａ Ｐａｌｌ.)护坡带的潜在硝化速率和

ａｍｏＡ基因拷贝数均高于高盐地肤 〔Ｂａｓｓｉａ ｓｃｏｐａｒｉａ
(Ｌｉｎｎ.) Ａ. Ｊ. Ｓｃｏｔｔ〕带和裸土带[１２]ꎬ岸边带和底泥的

反硝化速率均显著高于厌氧氨氧化速率ꎬ其中反硝化

的脱氮贡献率为 ８３.９１％ ~９２.９５％[１３]ꎮ 然而ꎬ目前有

关第三排水沟岸边带不同植物根系土壤的氮循环过

程研究还较为缺乏ꎮ 野外调查发现ꎬ芦苇、地肤和马

蔺是宁夏第三排水沟岸边带自然生长的典型植物ꎬ岸
边带植物在水体氮循环中发挥着重要的作用ꎮ 本研

究对第三排水沟岸边带这 ３ 种植物根系土壤的反硝

化和厌氧氨氧化速率进行分析ꎬ解析不同植物根系土

壤的脱氮差异及影响因子ꎬ以期为丰富排水沟岸边带

氮循环过程研究提供科学参考ꎮ

１　 研究区概况和研究方法

１.１　 研究区概况

宁夏第三排水沟地处银北灌区ꎬ呈西南—东北走

向ꎬ与黄河平行ꎮ 该沟始于银川市金凤区ꎬ贯穿贺兰
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县、石嘴山市平罗县和惠农区ꎬ与第五排水沟汇合后

注入黄河ꎬ靠近黄河宁夏段出境口[１４]ꎮ 选取第三排

水沟贺兰县段为研究对象ꎬ该段全长 １８.１６ ｋｍꎬ水面

宽 ３~１３ ｍꎬ水深 ０.２ ~ １.１ ｍꎮ 区域气候类型为温带

大陆性干旱气候ꎬ年均温 ８. ４ ~ ９. ９ ℃ꎬ年均降水量

１６０~ １９０ ｍｍꎻ地势平坦低洼ꎬ土壤类型以灌淤土为

主ꎬ盐碱化严重[１５]ꎮ 岸边带自然生长的主要植被为

芦苇、地肤和马蔺等ꎬ周边区域以农业和渔业为主ꎮ
１.２　 研究方法

１.２.１　 样品采集和预处理　 ２０２４ 年 ８ 月在第三排水

沟岸边带进行采样ꎬ参考 ＧＢ / Ｔ ３６１９７—２０１８ 中土壤

采样标准ꎬ每种植物随机选择 ３个面积 ３０ ｃｍ×３０ ｃｍ
样方ꎬ采集健康植株根系周围 １０ ｃｍ的土壤样品ꎮ 除

去石块、植物根茎等杂质后充分混匀ꎬ装入无菌密封

袋ꎬ迅速带入实验室ꎮ 每个样品分成 ３ 部分ꎬ其中一

部分新鲜样品用于反硝化和厌氧氨氧化速率测定ꎬ一
部分样品风干后用于土壤理化指标测定ꎻ另取新鲜样

品 ３~５ ｇ于冻封管中ꎬ于－８０ ℃冷冻保存ꎬ用于细菌

生物信息学检测分析ꎮ 芦苇、地肤和马蔺根系土壤样

品分别标记为 Ｇ１、Ｇ２和 Ｇ３ꎮ
１.２.２ 　 土壤理化指标测定 　 植物根系土壤的氨氮

(ＮＨ＋４ －Ｎ)、硝酸盐氮(ＮＯ－３ －Ｎ)、亚硝酸盐氮(ＮＯ－２ －
Ｎ)含量均采用氯化钾溶液提取 －分光光度法 (ＨＪ
６３４—２０１２)测定ꎻ总有机碳含量采用重铬酸钾氧化－
分光光度法(ＨＪ ６１５—２０１１)测定ꎻ总氮含量采用凯氏

法(ＨＪ ７１７—２０１４)测定ꎻｐＨ值采用电位法(ＨＪ ９６２—
２０１８)测定ꎻ电导率采用电极法 (ＨＪ ８０２—２０１６)测
定ꎻ含水量采用重量法(ＨＪ ６１３—２０１１)测定ꎻＣ / Ｎ 比

为总有机碳含量与总氮含量的比值ꎮ 每个植物根系

土壤样品设置 ３个重复ꎮ
１.２.３　 反硝化和厌氧氨氧化速率测定 　 采用１５Ｎ 同

位素示踪法[１６]测定反硝化和厌氧氨氧化速率ꎬ所有

操作均在充满氦气的厌氧培养箱(杭州川一实验仪

器有限公司)中完成ꎮ 将样品与原位水按质量比

１ ∶ １混匀ꎬ经高纯氦气曝气后密封于顶空瓶中ꎬ于
３０ ℃(原位温度)恒温预培养 ６５ ｈꎬ以去除硝酸盐和

氧气ꎬ预培养后ꎬ分析硝态氮残余并计算同位素标记

比例ꎮ 随后ꎬ样品分为 ３ 组:Ｅ ＿ ｃｔｒｌ (控制组ꎬ添加
１５ＮＨ４Ｃｌ)、Ｅ＿ａｍｏｘ(验证组ꎬ添加１５ＮＨ４Ｃｌ和Ｎａ１４ＮＯ３)
和 Ｅ＿ｄｅｎｉｔ(计算组ꎬ添加 Ｎａ１５ＮＯ３)ꎬ各组１５Ｎ 浓度均

为 １００ μｍｏｌ􀅰Ｌ－１ꎮ在 Ｅ＿ｄｅｎｉｔ 组中ꎬ定时取样终止反

应ꎬ并利用 Ｄｅｌｔａ Ｑ同位素质谱仪(美国 Ｔｈｅｒｍｏ Ｆｉｓｈｅｒ

Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ公司)检测溶解性气体２８Ｎ２、 ２９Ｎ２ 和 ３０Ｎ２ 的
起始与终止浓度ꎮ 按照 Ｔｈａｍｄｒｕｐ 等[１６]的方法计算

反硝化和厌氧氨氧化速率及各自的脱氮贡献率ꎮ 每

个植物根系土壤样品设置 ３个重复ꎮ
１.２.４　 细菌群落结构及功能基因检测　 使用 Ｅ.Ｚ.Ｎ.
Ａ.® Ｓｏｉｌ ＤＮＡ Ｋｉｔ(美国 Ｏｍｅｇａ Ｂｉｏ－ｔｅｋ 公司)提取总

ＤＮＡꎬ使用 ＮａｎｏＤｒｏｐ ２０００ 超微量紫外－可见分光光

度计(美国 Ｔｈｅｒｍｏ Ｆｉｓｈｅｒ Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ 公司)检测 ＤＮＡ
纯度及浓度ꎬ利用质量体积分数 １％的琼脂糖凝胶电

泳验证完整性ꎮ 使用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＮｏｖａＳｅｑ高通量测序平

台(美国 Ｉｌｌｕｍｉｎａ公司)进行双端宏基因组测序ꎬ使用

实时荧光定量 ｑＰＣＲ 仪(美国 ＡＢＩ 公司)测定 ｎｉｒＳ、
ｎｉｒＫ和 ＡＭＸ１６Ｓ的基因拷贝数ꎬ均由上海美吉生物医

药科技有限公司完成ꎮ
１.３　 数据处理和分析

使用 ｆａｓｔｐ ｖ０.２０.０软件对下机序列进行质控ꎬ使
用 Ｍｅｇａｈｉｔ ｖ１.１.２软件拼接、组装优化序列ꎬ选核酸长

度大于或等于 １００ ｂｐ的基因ꎬ翻译成氨基酸序列ꎻ对
预测 结 果 进 行 聚 类 构 建 非 冗 余 基 因 集ꎮ 使 用

ＳＯＡＰａｌｉｇｎｅｒ ｖ２.２１ 软件进行序列比对ꎬ使用 Ｄｉａｍｏｎｄ
ｖ０.８. ３５ 软件将非冗余基因集与 ＮＲ 数据库进行比

对ꎬ获得物种注释ꎮ 将注释给同一物种的基因丰度

(比对上的序列数)进行加和ꎬ得到该物种丰度ꎮ 某

一物种丰度占该样本中所有物种总丰度的百分比ꎬ即
为该物种的相对丰度ꎮ

使用 ＥＸＣＥＬ ２０１９软件处理数据ꎬ使用 ＩＢＭ ＳＰＳＳ
Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ２６ 软件进行统计分析ꎬ使用 Ｏｒｉｇｉｎ ２０２１ 软

件绘图ꎮ 采用单因素方差分析比较不同植物根系土

壤间的差异显著性(Ｐ<０.０５)ꎻ使用美吉生信云平台

对反硝化和厌氧氨氧化菌进行 α 多样性分析ꎬ包括

Ａｃｅ、Ｃｈａｏ、Ｓｈａｎｎｏｎ和 Ｓｉｍｐｓｏｎ指数ꎬ并探究不同植物

根系土壤中的 ｎｉｒＫ 型和 ｎｉｒＳ 型反硝化菌群落组成ꎻ
采用基于 Ｂｒａｙ－Ｃｕｒｔｉｓ距离的主坐标分析比较反硝化

菌和厌氧氨氧化菌的 β 多样性差异ꎻ采用 Ｐｅａｒｓｏｎ 相

关性分析探究脱氮速率与土壤理化因子、细菌菌属、
功能基因间的相关性ꎬ采用冗余分析探究细菌群落与

土壤理化因子间的关系ꎮ

２　 结果和分析

２.１　 不同植物根系土壤理化性质分析

结果(表 １)显示:宁夏第三排水沟岸边带芦苇、
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地肤和马蔺根系土壤的 ＮＨ＋４ －Ｎ 含量、ＮＯ－３ －Ｎ 含量、
ＮＯ－２ －Ｎ含量、总有机碳含量、总氮含量和 Ｃ / Ｎ 比分

别在２.０１ ~ ６.６９ ｍｇ􀅰ｋｇ－１、１. ７０ ~ １２３. ４４ ｍｇ􀅰ｋｇ－１、
０.４７~ １.６６ ｍｇ􀅰ｋｇ－１、１４. ３６ ~ ２５. １１ ｇ􀅰ｋｇ－１、１. １５ ~
１.４９ ｇ􀅰ｋｇ－１和 １６.６１ ~ ２０.１１ 之间ꎬ其中ꎬ芦苇根系土

壤的 ＮＨ＋４ －Ｎ 含量、ＮＯ－３ －Ｎ 含量、ＮＯ－２ －Ｎ 含量、总有

机碳含量、总氮含量和 Ｃ / Ｎ 比均显著(Ｐ<０.０５)高于

地肤和马蔺根系土壤ꎻ３ 种植物根系土壤的 ｐＨ 值在

ｐＨ ８.２２至 ｐＨ ８.５５ 之间ꎬ均为弱碱性ꎻ其中ꎬ地肤根

系土壤的 ｐＨ值显著高于芦苇和马蔺根系土壤ꎻ土壤

电导率在 ９２０.５３ ~ ７ ４６７.６７ μＳ􀅰ｃｍ－１之间ꎬ其中ꎬ地
肤根系土壤电导率最大、马蔺根系土壤次之、芦苇根

系土壤最小ꎬ三者间差异显著ꎻ土壤含水量在８.４３％ ~
１４.７６％之间ꎬ其中ꎬ马蔺根系土壤的含水量最大、芦
苇根系土壤次之、地肤根系土壤最小ꎬ三者间差异显

著ꎮ 表明芦苇根系土壤具有较高的碳、氮含量ꎬ同时

呈现出较低的 ｐＨ值和电导率ꎬ与地肤和马蔺的根系

环境存在明显差异ꎮ

表 １　 宁夏第三排水沟岸边带 ３ 种植物根系土壤理化性质(Ｘ±ＳＤ) １)

Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌｓ ａｒｏｕｎｄ ｔｈｅ ｔｈｒｅｅ ｐｌａｎｔ ｒｏｏｔｓ ｉｎ ｔｈｅ ｒｉｐａｒｉａｎ ｚｏｎｅｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｔｈｉｒｄ Ｄｒａｉｎａｇｅ Ｄｉｔｃｈ ｉｎ Ｎｉｎｇｘｉａ
(Ｘ±ＳＤ) １)

样品
Ｓａｍｐｌｅ

ＮＨ＋４ －Ｎ含量 /
(ｍｇ􀅰ｋｇ－１)
ＮＨ＋４ ￣Ｎ ｃｏｎｔｅｎｔ

ＮＯ－３ －Ｎ含量 /
(ｍｇ􀅰ｋｇ－１)
ＮＯ－３ ￣Ｎ ｃｏｎｔｅｎｔ

ＮＯ－２ －Ｎ含量 /
(ｍｇ􀅰ｋｇ－１)
ＮＯ－２ ￣Ｎ ｃｏｎｔｅｎｔ

总有机碳含量 /
(ｇ􀅰ｋｇ－１)
Ｔｏｔａｌ ｏｒｇａｎｉｃ
ｃａｒｂｏｎ ｃｏｎｔｅｎｔ

总氮含量 /
(ｇ􀅰ｋｇ－１)
Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ
ｃｏｎｔｅｎｔ

ｐＨ值
ｐＨ ｖａｌｕｅ

电导率 /
(μＳ􀅰ｃｍ－１)
Ｅｌｅｃｔｒｉｃａｌ
ｃｏｎｄｕｃｔｉｖｉｔｙ

含水量 / ％
Ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ

Ｃ / Ｎ比
Ｃ / Ｎ ｒａｔｉｏ

Ｇ１ ６.６９±０.４７ａ １２３.４４±２.８９ａ １.６６±０.３５ａ ２５.１１±０.６４ａ １.４９±０.０８ａ ８.２２±０.１５ｂ ９２０.５３±４３.２３ｃ １４.４３±０.１７ｂ ２０.１１±１.３２ａ
Ｇ２ ２.０１±０.３８ｃ １.７０±０.４２ｂ ０.５１±０.０９ｂ １４.３６±０.２５ｃ １.１７±０.０５ｂ ８.５５±０.０２ａ ７ ４６７.６７±１３１.９１ａ ８.４３±０.０１ｃ １６.６１±０.８８ｂ
Ｇ３ ４.１８±１.５４ｂ ２.４６±０.２８ｂ ０.４７±０.１３ｂ １７.１４±０.６６ｂ １.１５±０.０２ｂ ８.３２±０.０８ｂ ２ ７２８.３３±５５.５９ｂ １４.７６±０.０１ａ １６.８１±２.００ｂ

　 １) Ｇ１ꎬＧ２ꎬＧ３:分别表示芦苇、地肤和马蔺的根系土壤样品 Ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｉｎｇ ｓａｍｐｌｅｓ ｆｒｏｍ ｓｏｉｌｓ ａｒｏｕｎｄ Ｐｈｒａｇｍｉｔｅｓ ａｕｓｔｒａｌｉｓ (Ｃａｖ.) Ｔｒｉｎ. ｅｘ Ｓｔｅｕｄ.ꎬ Ｂａｓｓｉａ
ｓｃｏｐａｒｉａ (Ｌｉｎｎ.) Ａ. Ｊ. Ｓｃｏｔｔꎬ ａｎｄ Ｉｒｉｓ ｌａｃｔｅａ Ｐａｌｌ. ｒｏｏｔｓꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. 同列中不同小写字母表示差异显著(Ｐ<０.０５) Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ
ｃｏｌｕｍｎ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ (Ｐ<０.０５) .

２.２　 反硝化与厌氧氨氧化速率及脱氮贡献分析

结果(图 １)显示:宁夏第三排水沟岸边带芦苇、
地肤和马蔺根系土壤的厌氧氨氧化速率均明显小于

反硝化速率ꎮ 其中ꎬ芦苇和马蔺根系土壤的反硝化速

率较高ꎬ分别为 ２.３９７和 ２.１３７ μｍｏｌ􀅰ｋｇ－１􀅰ｈ－１ꎬ且与

地肤根系土壤(１.４７９ μｍｏｌ􀅰ｋｇ－１􀅰ｈ－１)间差异显著

(Ｐ<０.０５)ꎻ芦苇、地肤和马蔺根系土壤的厌氧氨氧化

速率分别为 ０.６５０、０.４０５ 和 ０.４７９ μｍｏｌ􀅰ｋｇ－１􀅰ｈ－１ꎬ
且三者间差异显著ꎮ

从脱氮贡献看ꎬ芦苇、地肤和马蔺根系土壤的反

硝化脱氮贡献率分别为 ７８.６７％、７８.５２％和 ８１.７０％ꎬ
而厌氧氨氧化的脱氮贡献率分别为 ２１.３３％、２１.４８％
和 １８.３０％ꎮ ３种植物根系土壤反硝化的脱氮贡献率

均远大于厌氧氨氧化ꎬ说明第三排水沟岸边带植物根

系土壤脱氮以反硝化为主ꎮ
２.３　 细菌群落结构及功能基因分析

２.３.１　 细菌群落的 α多样性和 β 多样性分析　 结果

(表 ２)显示:宁夏第三排水沟岸边带芦苇、地肤和马

蔺根系土壤中细菌群落具有较高的物种丰富度和多

样性ꎬ反硝化菌的 Ａｃｅ 指数、Ｃｈａｏ 指数和 Ｓｈａｎｎｏｎ 指

数均高于厌氧氨氧化菌ꎬＳｉｍｐｓｏｎ指数反之ꎬ说明反硝

　 　 　

: 反硝化速率 Ｄｅｎｉｔｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒａｔｅꎻ : 厌氧氨氧化速率 Ａｎａｅｒｏｂｉｃ
ａｍｍｏｎｉｕｍ ｏｘｉｄａｔｉｏｎ ｒａｔｅ. Ｇ１ꎬＧ２ꎬＧ３: 分别表示芦苇、地肤和马蔺的根
系土壤样品 Ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｉｎｇ ｓａｍｐｌｅｓ ｆｒｏｍ ｓｏｉｌｓ ａｒｏｕｎｄ Ｐｈｒａｇｍｉｔｅｓ ａｕｓｔｒａｌｉｓ
(Ｃａｖ.) Ｔｒｉｎ. ｅｘ Ｓｔｅｕｄ.ꎬ Ｂａｓｓｉａ ｓｃｏｐａｒｉａ ( Ｌｉｎｎ.) Ａ. Ｊ. Ｓｃｏｔｔꎬ ａｎｄ Ｉｒｉｓ
ｌａｃｔｅａ Ｐａｌｌ. ｒｏｏｔｓꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. 柱子上方不同的小写字母表示同一反应
不同样本间差异显著 ( Ｐ < ０. ０５) Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅｓ ａｂｏｖｅ ｔｈｅ ｂａｒｓ
ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ (Ｐ<０.０５) ｂｅｔｗｅｅｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓａｍｐｌｅｓ ｏｆ
ｔｈｅ ｓａｍｅ ｒｅａｃｔｉｏｎ. 柱子上方的百分数为脱氮贡献率 Ｔｈｅ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｓ
ａｂｏｖｅ ｔｈｅ ｂａｒｓ ａｒｅ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｒａｔｅｓ ｏｆ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｒｅｍｏｖａｌ.

图 １　 宁夏第三排水沟岸边带 ３ 种植物根系土壤反硝化与厌氧氨氧化
速率及脱氮贡献
Ｆｉｇ. １ 　 Ｒａｔｅｓ ｏｆ ｄｅｎｉｔｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ａｎａｅｒｏｂｉｃ ａｍｍｏｎｉｕｍ ｏｘｉｄａｔｉｏｎ
ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｒｅｍｏｖａｌ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌｓ ａｒｏｕｎｄ ｔｈｅ ｔｈｒｅｅ ｐｌａｎｔ
ｒｏｏｔｓ ｉｎ ｔｈｅ ｒｉｐａｒｉａｎ ｚｏｎｅｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｔｈｉｒｄ Ｄｒａｉｎａｇｅ Ｄｉｔｃｈ ｉｎ Ｎｉｎｇｘｉａ
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化菌的丰富度和多样性高于厌氧氨氧化菌ꎮ 反硝化

菌的 Ａｃｅ 指数、Ｃｈａｏ 指数、Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ
指数在 ３种植物根系土壤间差异显著(Ｐ<０.０５)ꎬ其
中ꎬ地肤根系土壤反硝化菌的 Ａｃｅ 指数、Ｃｈａｏ 指数和

Ｓｈａｎｎｏｎ指数最大ꎬＳｉｍｐｓｏｎ 指数最小ꎻ厌氧氨氧化菌

的 Ａｃｅ 指数、Ｃｈａｏ 指数、Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指

数呈相似规律ꎬ但 Ａｃｅ 指数和 Ｃｈａｏ 指数在芦苇与马

蔺根系土壤间差异不显著ꎮ 说明反硝化菌和厌氧氨

氧化菌在各植物根系土壤间的丰富度和多样性存在

显著差异ꎮ
主坐标分析(ＰＣｏＡ)结果(图 ２)显示:根系土壤

反硝化菌 ＰＣｏＡ１ 轴的贡献率为 ５４.３１％ꎬＰＣｏＡ２ 轴的

　 　 　

贡献率为 ２１.６９％ꎻ厌氧氨氧化菌 ＰＣｏＡ１轴的贡献率为

５８.６２％ꎬＰＣｏＡ２ 轴的贡献率为 ２０.２９％ꎬ均具有较好

的解释度ꎮ ３ 种植物根系土壤反硝化菌和厌氧氨氧

化菌均能形成置信椭圆ꎬ说明 ２类细菌均能在各植物

根系土壤中较好地聚集ꎮ 各椭圆相对独立ꎬ说明 ２ 类

细菌在各植物根系土壤中的分布具有一定的差异ꎮ
此外ꎬ反硝化菌和厌氧氨氧化菌在 ３种植物根系土壤

间的距离较远ꎬ说明芦苇、地肤和马蔺根系土壤间

２类细菌群落组成存在较大差异ꎮ
２.３.２　 细菌群落结构分析 　 在门水平下ꎬ选取根系

土壤中相对丰度排名前 １０的菌门绘制相对丰度柱形

图ꎬ结果(图 ３)显示:根系土壤反硝化菌优势门包括

　 　 　
表 ２　 宁夏第三排水沟岸边带 ３ 种植物根系土壤反硝化菌和厌氧氨氧化菌 α多样性(Ｘ±ＳＤ) １)

Ｔａｂｌｅ ２　 α ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｄｅｎｉｔｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ａｎａｅｒｏｂｉｃ ａｍｍｏｎｉｕｍ ｏｘｉｄａｔｉｏｎ ｂａｃｔｅｒｉａ ｏｆ ｓｏｉｌｓ ａｒｏｕｎｄ ｔｈｅ ｔｈｒｅｅ ｐｌａｎｔ ｒｏｏｔｓ ｉｎ ｔｈｅ ｒｉｐａｒｉａｎ
ｚｏｎｅｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｔｈｉｒｄ Ｄｒａｉｎａｇｅ Ｄｉｔｃｈ ｉｎ Ｎｉｎｇｘｉａ (Ｘ±ＳＤ) １)

细菌类型
Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｔｙｐｅ

样品
Ｓａｍｐｌｅ

Ａｃｅ指数
Ａｃｅ ｉｎｄｅｘ

Ｃｈａｏ指数
Ｃｈａｏ ｉｎｄｅｘ

Ｓｈａｎｎｏｎ指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

Ｓｉｍｐｓｏｎ指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

反硝化菌
Ｄｅｎｉｔｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ
ｂａｃｔｅｒｉａ

Ｇ１ ８２４.３３３±２５.１０６ｃ ８２４.３３３±２５.１０６ｃ ５.５３１±０.０１５ｃ ０.０１１±０.０００ａ
Ｇ２ １ ０４５.０００±１２.１６６ａ １ ０４５.０００±１２.１６６ａ ６.０４３±０.０２４ａ ０.００５±０.０００ｃ
Ｇ３ ８９３.３３３±２３.８６１ｂ ８９３.３３３±２３.８６１ｂ ５.７４７±０.０４５ｂ ０.００９±０.００１ｂ

厌氧氨氧化菌
Ａｎａｅｒｏｂｉｃ ａｍｍｏｎｉｕｍ
ｏｘｉｄａｔｉｏｎ ｂａｃｔｅｒｉａ

Ｇ１ ２８０.０００±６.２４５ｂ ２８０.０００±６.２４５ｂ ４.２８６±０.０３２ｃ ０.０３６±０.００１ａ
Ｇ２ ３７０.０００±１７.３４９ａ ３７０.０００±１７.３４９ａ ５.０４４±０.０７６ａ ０.０１３±０.００１ｃ
Ｇ３ ３０１.６６７±２０.２５７ｂ ３０１.６６７±２０.２５７ｂ ４.５２９±０.０５１ｂ ０.０３１±０.００３ｂ

　 １) Ｇ１ꎬＧ２ꎬＧ３:分别表示芦苇、地肤和马蔺的根系土壤样品 Ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｉｎｇ ｓａｍｐｌｅｓ ｆｒｏｍ ｓｏｉｌｓ ａｒｏｕｎｄ Ｐｈｒａｇｍｉｔｅｓ ａｕｓｔｒａｌｉｓ (Ｃａｖ.) Ｔｒｉｎ. ｅｘ Ｓｔｅｕｄ.ꎬ Ｂａｓｓｉａ
ｓｃｏｐａｒｉａ (Ｌｉｎｎ.) Ａ. Ｊ. Ｓｃｏｔｔꎬ ａｎｄ Ｉｒｉｓ ｌａｃｔｅａ Ｐａｌｌ. ｒｏｏｔｓꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. 同列中不同小写字母表示同类细菌不同处理组间差异显著(Ｐ<０.０５)Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｌｏｗｅｒｃａｓｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｃｏｌｕｍｎ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ (Ｐ<０.０５) ｂｅｔｗｅｅｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｇｒｏｕｐｓ ｏｆ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂａｃｔｅｒｉａ.

: 芦苇根系土壤样品 Ｓａｍｐｌｅｓ ｆｒｏｍ ｓｏｉｌｓ ａｒｏｕｎｄ Ｐｈｒａｇｍｉｔｅｓ ａｕｓｔｒａｌｉｓ (Ｃａｖ.) Ｔｒｉｎ. ｅｘ Ｓｔｅｕｄ. ｒｏｏｔｓꎻ : 地肤根系土壤样品 Ｓａｍｐｌｅｓ ｆｒｏｍ ｓｏｉｌｓ ａｒｏｕｎｄ
Ｂａｓｓｉａ ｓｃｏｐａｒｉａ (Ｌｉｎｎ.) Ａ. Ｊ. Ｓｃｏｔｔ ｒｏｏｔｓꎻ : 马蔺根系土壤样品 Ｓａｍｐｌｅｓ ｆｒｏｍ ｓｏｉｌｓ ａｒｏｕｎｄ Ｉｒｉｓ ｌａｃｔｅａ Ｐａｌｌ. ｒｏｏｔｓ. 括号中百分数为方差解释度 Ｔｈｅ
ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｐａｒｅｎｔｈｅｓｅｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈｅ ｄｅｇｒｅｅ ｏｆ ｖａｒｉａｎｃｅ ｅｘｐｌａｉｎｅｄ.

图 ２　 宁夏第三排水沟岸边带 ３ 种植物根系土壤反硝化菌(Ａ)和厌氧氨氧化菌(Ｂ)群落主坐标分析(ＰＣｏＡ)
Ｆｉｇ. ２　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅ ａｎａｌｙｓｉｓ (ＰＣｏＡ) ｏｆ ｄｅｎｉｔｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｂａｃｔｅｒｉａｌ (Ａ) ａｎｄ ａｎａｅｒｏｂｉｃ ａｍｍｏｎｉｕｍ ｏｘｉｄａｔｉｏｎ ｂａｃｔｅｒｉａｌ (Ｂ)

ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌｓ ａｒｏｕｎｄ ｔｈｅ ｔｈｒｅｅ ｐｌａｎｔ ｒｏｏｔｓ ｉｎ ｔｈｅ ｒｉｐａｒｉａｎ ｚｏｎｅｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｔｈｉｒｄ Ｄｒａｉｎａｇｅ Ｄｉｔｃｈ ｉｎ Ｎｉｎｇｘｉａ
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放 线 菌 门 ( Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｏｔａ )、 假 单 胞 菌 门

(Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｄｏｔａ)、亚硝化球菌门(Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒｏｔａ)、
酸 杆 菌 门 ( Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ )、 芽 单 胞 菌 门

(Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｏｔａ)、绿弯菌门(Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｏｔａ)、拟杆

菌门(Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ)、Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｔｅｃｔｏｍｉｃｒｏｂｉａ 和硝化

螺旋菌门(Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒｏｔａ)ꎬ相对丰度分别为 ２３. ３１％ ~
４２.０５％、２２.３１％ ~ ３１.８９％、１.８９％ ~ ６. ４７％、１. ３４％ ~
５.９４％、 ２.０１％~４.２２％、 ２.５４％~５.０６％、 ３.０２％ ~
７.０６％、０.８７％~３.１８％和 ０.９９％ ~ ２.３８％ꎮ 其中ꎬ放线

菌门的相对丰度在地肤根系土壤中最高ꎬ在马蔺根系

土壤中最低ꎻ假单胞菌门的相对丰度在马蔺根系土壤

中最高ꎬ在芦苇根系土壤中最低ꎮ 在其他反硝化菌优

势门中ꎬ拟杆菌门的相对丰度在地肤根系土壤中最

高ꎬ在芦苇根系土壤中最低ꎻ亚硝化球菌门、酸杆菌

门、芽单胞菌门、绿弯菌门、硝化螺旋菌门以及

Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｔｅｃｔｏｍｉｃｒｏｂｉａ的相对丰度均在芦苇和马蔺

根系土壤中较高ꎬ在地肤根系土壤中较低ꎮ 各样品中

均检测到浮霉菌门 ( Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｏｔａ)ꎬ相对丰度为

３.２５％~４.８４％ꎬ且相对丰度在马蔺根系土壤中最高ꎬ
在芦苇和地肤根系土壤中接近ꎮ

在属水平下ꎬ３种植物根系土壤中相对丰度排名

　 　 　

前 １０ 的反硝化菌属 (优势属) 为类诺卡氏菌属

(Ｎｏｃａｒｄｉｏｉｄｅｓ)、金黄杆形菌属(Ｌｕｔｅｉｔａｌｅａ)、亚硝化球

菌属(Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａ)、链霉菌属( Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ)、盖亚

菌属(Ｇａｉｅｌｌａ)、假诺卡氏菌属(Ｐｓｅｕｄｏｎｏｃａｒｄｉａ)、微杆

菌属(Ｍｉｃｒｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ)、红长命菌属(Ｒｕｂｒｉｖｉｖａｘ)、红球

菌属(Ｒｈｏｄｏｃｏｃｃｕｓ)、假单胞菌属(Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ)ꎬ相对

丰度分别为 ３１. １６％ ~ ３９. ９６％、 ５. ９８％ ~ ２３. ７５％、
４.７７％ ~ １２. ６４％、７. ４１％ ~ ２１. ６０％、１. ０２％ ~ ５. １５％、
３.１３％ ~ ４.７５％、 １. ４４％ ~ ３.３７％、 ０.７０％ ~ ２.０７％、
１.０９％~１.５０％和 １.２０％~３.７８％ꎮ 各样品中均检测到

厌氧氨氧化菌属 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｓｃａｌｉｎｄｕａ、 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ
Ａｎａｍｍｏｘｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ、 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｂｒｏｃａｄｉａ、 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ
Ｊｅｔｔｅｎｉａ 和 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｋｕｅｎｅｎｉａꎬ相对丰度分别为

０.５５％ ~ ０.８８％、 ０.３７％ ~ ０.６２％、 ０.１６％ ~ ０.３５％、
０.０７％~０.１５％和 ０.０４％~０.０９％ꎬ均低于排名前 １０ 的

反硝化菌属的相对丰度ꎬ且这 ５个菌属的相对丰度均

在马蔺根系土壤中最高ꎮ
进一步分析 ｎｉｒＫ型和 ｎｉｒＳ型反硝化菌的群落组

成ꎬ结果(图 ４)显示:ｎｉｒＫ 型和 ｎｉｒＳ 型反硝化菌在

３种植物根系土壤中的群落组成差异明显ꎬｎｉｒＫ 型中

亚硝化球菌属和金黄杆形菌属的相对丰度均在芦苇

　 　 　

Ｇ１ꎬＧ２ꎬＧ３: 分别表示芦苇、地肤和马蔺的根系土壤样品 Ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｉｎｇ ｓａｍｐｌｅｓ ｆｒｏｍ ｓｏｉｌｓ ａｒｏｕｎｄ Ｐｈｒａｇｍｉｔｅｓ ａｕｓｔｒａｌｉｓ (Ｃａｖ.) Ｔｒｉｎ. ｅｘ Ｓｔｅｕｄ.ꎬ Ｂａｓｓｉａ
ｓｃｏｐａｒｉａ (Ｌｉｎｎ.) Ａ. Ｊ. Ｓｃｏｔｔꎬ ａｎｄ Ｉｒｉｓ ｌａｃｔｅａ Ｐａｌｌ. ｒｏｏｔｓꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ.

图 ３　 宁夏第三排水沟岸边带 ３ 种植物根系土壤反硝化菌和厌氧氨氧化菌的相对丰度
Ｆｉｇ. ３　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｄｅｎｉｔｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ａｎａｅｒｏｂｉｃ ａｍｍｏｎｉｕｍ ｏｘｉｄａｔｉｏｎ ｂａｃｔｅｒｉａ ｏｆ ｓｏｉｌｓ ａｒｏｕｎｄ ｔｈｅ ｔｈｒｅｅ ｐｌａｎｔ ｒｏｏｔｓ ｉｎ ｔｈｅ

ｒｉｐａｒｉａｎ ｚｏｎｅｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｔｈｉｒｄ Ｄｒａｉｎａｇｅ Ｄｉｔｃｈ ｉｎ Ｎｉｎｇｘｉａ

８６
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Ｇ１ꎬＧ２ꎬＧ３: 分别表示芦苇、地肤和马蔺的根系土壤样品 Ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｉｎｇ ｓａｍｐｌｅｓ ｆｒｏｍ ｓｏｉｌｓ ａｒｏｕｎｄ Ｐｈｒａｇｍｉｔｅｓ ａｕｓｔｒａｌｉｓ (Ｃａｖ.) Ｔｒｉｎ. ｅｘ Ｓｔｅｕｄ.ꎬ Ｂａｓｓｉａ
ｓｃｏｐａｒｉａ (Ｌｉｎｎ.) Ａ. Ｊ. Ｓｃｏｔｔꎬ ａｎｄ Ｉｒｉｓ ｌａｃｔｅａ Ｐａｌｌ. ｒｏｏｔｓꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ.

图 ４　 宁夏第三排水沟岸边带 ３ 种植物根系土壤 ｎｉｒＫ 型和 ｎｉｒＳ 型反硝化菌群落组成(属水平)
Ｆｉｇ. ４　 Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｎｉｒＫ￣ｔｙｐｅ ａｎｄ ｎｉｒＳ￣ｔｙｐｅ ｄｅｎｉｔｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｂａｃｔｅｒｉａ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｏｆ ｓｏｉｌｓ ａｒｏｕｎｄ ｔｈｅ ｔｈｒｅｅ ｐｌａｎｔ ｒｏｏｔｓ ｉｎ ｔｈｅ ｒｉｐａｒｉａｎ ｚｏｎｅｓ ｏｆ

ｔｈｅ Ｔｈｉｒｄ Ｄｒａｉｎａｇｅ Ｄｉｔｃｈ ｉｎ Ｎｉｎｇｘｉａ (ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ)

和马蔺根系土壤中较高ꎬ而类诺卡菌属和链霉菌属的

相对丰度均在地肤根系土壤中最高ꎮ ｎｉｒＳ 型中副球

菌属(Ｐａｒａｃｏｃｃｕｓ)的相对丰度在马蔺根系土壤中最

高ꎬ在芦苇和地肤根系土壤中差异不大ꎻ假单胞菌属

在地肤根系土壤中的相对丰度远高于马蔺根系土壤ꎬ
而芦苇根系土壤中无假单胞菌属ꎮ
２.３.３　 功能基因丰度分析　 结果(表 ３)显示:厌氧氨

氧化功能基因 ＡＭＸ１６Ｓ 的丰度总体较高ꎬ均值达到

３.１６×１０７ ｃｏｐｉｅｓ􀅰ｇ－１ꎬ而反硝化功能基因 ｎｉｒＫ 和 ｎｉｒＳ
的丰度均值分别为 １.２２×１０７ 和 １.６７×１０７ ｃｏｐｉｅｓ􀅰ｇ－１ꎮ
芦苇、地肤和马蔺根系土壤的 ｎｉｒＫ 基因丰度差异不

大ꎻ芦苇根系土壤的 ｎｉｒＳ 基因丰度高于地肤和马蔺

根系土壤ꎬ但三者间差异不显著ꎻ芦苇根系土壤

的 ＡＭＸ１６Ｓ基因丰度最大(５.４８×１０７ ｃｏｐｉｅｓ􀅰ｇ－１)ꎬ马
蔺根系土壤次之(２.２９×１０７ ｃｏｐｉｅｓ􀅰ｇ－１)ꎬ地肤根系土

壤最小(１.７０×１０７ ｃｏｐｉｅｓ􀅰ｇ－１)ꎬ芦苇与地肤根系土壤

间差异显著ꎮ 整体来看ꎬ反硝化功能基因( ｎｉｒＫ 和

ｎｉｒＳ)丰度之和(２.０４×１０７ ~ ４.２２×１０７ ｃｏｐｉｅｓ􀅰ｇ－１)高
于厌氧氨氧化功能基因丰度(１.７０×１０７ ~ ５.４８× １０７

ｃｏｐｉｅｓ􀅰ｇ－１)ꎬ说明反硝化功能基因丰度比厌氧氨氧

化功能基因高ꎮ

表 ３ 　 宁夏第三排水沟岸边带 ３ 种植物根系土壤功能基因丰度
(Ｘ±ＳＤ) １)

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｓｏｉｌｓ ａｒｏｕｎｄ ｔｈｅ ｔｈｒｅｅ ｐｌａｎｔ
ｒｏｏｔｓ ｉｎ ｔｈｅ ｒｉｐａｒｉａｎ ｚｏｎｅｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｔｈｉｒｄ Ｄｒａｉｎａｇｅ Ｄｉｔｃｈ ｉｎ Ｎｉｎｇｘｉａ
(Ｘ±ＳＤ) １)

样品
Ｓａｍｐｌｅ

基因丰度 / (ｃｏｐｉｅｓ􀅰ｇ－１)　 Ｇｅｎｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ

ｎｉｒＫ ｎｉｒＳ ＡＭＸ１６Ｓ

Ｇ１ １.１６×１０７±０.６３×１０７ａ ３.０６×１０７±２.６９×１０７ａ ５.４８×１０７±２.７４×１０７ａ
Ｇ２ １.２９×１０７±０.１９×１０７ａ ０.７５×１０７±０.２２×１０７ａ １.７０×１０７±０.４２×１０７ｂ
Ｇ３ １.２２×１０７±０.３１×１０７ａ １.１８×１０７±０.６０×１０７ａ ２.２９×１０７±０.６７×１０７ａｂ

Ｍ １.２２×１０７±０.３８×１０７ １.６７×１０７±１.１７×１０７ ３.１６×１０７±１.２８×１０７

　 １)Ｇ１ꎬ Ｇ２ꎬ Ｇ３: 分别表 示 芦 苇、地 肤 和 马 蔺 的 根 系 土 壤 样 品
Ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｉｎｇ ｓａｍｐｌｅｓ ｆｒｏｍ ｓｏｉｌｓ ａｒｏｕｎｄ Ｐｈｒａｇｍｉｔｅｓ ａｕｓｔｒａｌｉｓ ( Ｃａｖ.)
Ｔｒｉｎ. ｅｘ Ｓｔｅｕｄ.ꎬ Ｂａｓｓｉａ ｓｃｏｐａｒｉａ (Ｌｉｎｎ.) Ａ. Ｊ. Ｓｃｏｔｔꎬ ａｎｄ Ｉｒｉｓ ｌａｃｔｅａ
Ｐａｌｌ. ｒｏｏｔｓꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ｍ: 均值 Ｍｅａｎ. 同列中不同小写字母表示
差异显著(Ｐ<０.０５)Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｃｏｌｕｍｎ ｉｎｄｉｃａｔｅ
ｔｈｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ (Ｐ<０.０５) .

２.４　 根系土壤反硝化和厌氧氨氧化速率影响因子

分析

２.４.１　 根系土壤反硝化和厌氧氨氧化速率与土壤理

化因子的相关性分析　 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关性分析结果(表
４)显示:宁夏第三排水沟岸边带芦苇、地肤和马蔺根

系土壤反硝化速率与 ＮＨ＋４ －Ｎ 含量、总有机碳含量、
含水量呈极显著正相关(Ｐ<０.０１)ꎬ相关系数分别为

０.８３８、０. ８３６、０. ９０５ꎻ与 ＮＯ－３ －Ｎ 含量呈显著正相关

９６
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(Ｐ<０.０５)ꎬ相关系数为 ０.６８３ꎻ与 ｐＨ 值呈显著负相

关ꎬ相关系数为－０.７６９ꎻ与电导率呈极显著负相关ꎬ相
关系数为－０.９５４ꎻ与 ＮＯ－２ －Ｎ 含量、总氮含量、Ｃ / Ｎ 比

无显著相关性ꎮ 厌氧氨氧化速率与 ＮＨ＋４ －Ｎ 含量、
ＮＯ－３ －Ｎ含量、ＮＯ－２ －Ｎ 含量、总有机碳含量、总氮含量

呈极显著正相关ꎬ相关系数分别为 ０. ８６５、 ０.９４１、
０.８９０、０.９８３、０.８９７ꎻ与土壤含水量、Ｃ / Ｎ 比呈显著正

　 　 　
表 ４　 宁夏第三排水沟岸边带 ３ 种植物根系土壤反硝化速率(Ｒ１)和
厌氧氨氧化速率(Ｒ２)与土壤理化因子的 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关性分析
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｐｅａｒｓｏｎ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｄｅｎｉｔｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒａｔｅ (Ｒ１) ａｎｄ
ａｎａｅｒｏｂｉｃ ａｍｍｏｎｉｕｍ ｏｘｉｄａｔｉｏｎ ｒａｔｅ (Ｒ２) ｏｆ ｓｏｉｌｓ ａｒｏｕｎｄ ｔｈｅ ｔｈｒｅｅ
ｐｌａｎｔ ｒｏｏｔｓ ｉｎ ｔｈｅ ｒｉｐａｒｉａｎ ｚｏｎｅｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｔｈｉｒｄ Ｄｒａｉｎａｇｅ Ｄｉｔｃｈ ｉｎ
Ｎｉｎｇｘｉａ ｗｉｔｈ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

土壤理化因子
Ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｆａｃｔｏｒ

相关系数１)

Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ１)

Ｒ１ Ｒ２

ＮＨ＋４ －Ｎ含量 ＮＨ＋４ ￣Ｎ ｃｏｎｔｅｎｔ ０.８３８∗∗ ０.８６５∗∗
ＮＯ－３ －Ｎ含量 ＮＯ－３ ￣Ｎ ｃｏｎｔｅｎｔ ０.６８３∗ ０.９４１∗∗
ＮＯ－２ －Ｎ含量 ＮＯ－２ ￣Ｎ ｃｏｎｔｅｎｔ ０.５７８ ０.８９０∗∗
总有机碳含量 Ｔｏｔａｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ｃｏｎｔｅｎｔ ０.８３６∗∗ ０.９８３∗∗
总氮含量 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｃｏｎｔｅｎｔ ０.５６４ ０.８９７∗∗
ｐＨ值 ｐＨ ｖａｌｕｅ －０.７６９∗ －０.７８９∗
电导率 Ｅｌｅｃｔｒｉｃａｌ ｃｏｎｄｕｃｔｉｖｉｔｙ －０.９５４∗∗ －０.８７３∗∗
含水量 Ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ ０.９０５∗∗ ０.６８９∗
Ｃ / Ｎ比 Ｃ / Ｎ ｒａｔｉｏ ０.５３８ ０.７７９∗

　 １)∗: Ｐ<０.０５ꎻ ∗∗: Ｐ<０.０１.

相关ꎬ相关系数分别为 ０.６８９、０.７７９ꎻ与 ｐＨ 值呈显著

负相关ꎬ相关系数为－０.７８９ꎻ与电导率呈极显著负相

关ꎬ相关系数为－０.８７３ꎮ
２.４.２　 土壤理化因子对细菌群落结构的影响　 选取

根系土壤相对丰度排名前 １０的反硝化菌属和 ５ 个厌

氧氨 氧 化 菌 属 与 土 壤 理 化 因 子 进 行 冗 余 分 析

(ＲＤＡ)ꎬ结果见图 ５ꎮ 结果(图 ５－Ａ)显示:ＲＤＡ 的

２个轴共解释了土壤反硝化菌结构变化的 ９６.６０％ꎮ
ｐＨ值和电导率与类诺卡氏菌属、链霉菌属、假诺卡氏

菌属、假单胞菌属和红球菌属的相对丰度呈正相关ꎬ
与金黄杆形菌属、亚硝化球菌属、盖亚菌属、微杆菌属

和红长命菌属的相对丰度呈负相关ꎻＮＯ－３ －Ｎ 含量、
ＮＯ－２ －Ｎ 含量、总有机碳含量和总氮含量与金黄杆形

菌属、亚硝化球菌属、盖亚菌属、微杆菌属和红长命菌

属的相对丰度呈正相关ꎬ与链霉菌属和假单胞菌属的

相对丰度呈负相关ꎻＮＨ＋４ －Ｎ 含量和土壤含水量与金

黄杆形菌属、亚硝化球菌属、盖亚菌属、微杆菌属和红

长命菌属的相对丰度呈正相关ꎬ与类诺卡氏菌属、链
霉菌属、假诺卡氏菌属、假单胞菌属和红球菌属的相

对丰度呈负相关ꎮ
结果(图 ５－Ｂ)显示:ＲＤＡ 的 ２ 个轴共解释了土

壤厌氧氨氧化菌结构变化的 ８８. ６８％ꎮ ｐＨ 值与

　 　 　 　 　

: 芦苇根系土壤样品 Ｓａｍｐｌｅｓ ｆｒｏｍ ｓｏｉｌｓ ａｒｏｕｎｄ Ｐｈｒａｇｍｉｔｅｓ ａｕｓｔｒａｌｉｓ (Ｃａｖ.) Ｔｒｉｎ. ｅｘ Ｓｔｅｕｄ. ｒｏｏｔｓꎻ : 地肤根系土壤样品 Ｓａｍｐｌｅｓ ｆｒｏｍ ｓｏｉｌｓ ａｒｏｕｎｄ
Ｂａｓｓｉａ ｓｃｏｐａｒｉａ (Ｌｉｎｎ.) Ａ. Ｊ. Ｓｃｏｔｔ ｒｏｏｔｓꎻ : 马蔺根系土壤样品 Ｓａｍｐｌｅｓ ｆｒｏｍ ｓｏｉｌｓ ａｒｏｕｎｄ Ｉｒｉｓ ｌａｃｔｅａ Ｐａｌｌ. ｒｏｏｔｓ. ｗ１: ＮＨ＋４ －Ｎ含量 ＮＨ＋４ ￣Ｎ ｃｏｎｔｅｎｔꎻ ｗ２:
ＮＯ－３ －Ｎ含量 ＮＯ－３ ￣Ｎ ｃｏｎｔｅｎｔꎻ ｗ３: ＮＯ－２ －Ｎ含量 ＮＯ－２ ￣Ｎ ｃｏｎｔｅｎｔꎻ ｗ４: 总有机碳含量 Ｔｏｔａｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ｃｏｎｔｅｎｔꎻ ｗ５: 总氮含量 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｃｏｎｔｅｎｔꎻ
ｐＨ: ｐＨ值 ｐＨ ｖａｌｕｅꎻ ＥＣ: 电导率 Ｅｌｅｃｔｒｉｃａｌ ｃｏｎｄｕｃｔｉｖｉｔｙꎻ ｗ６: 含水量 Ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ. 括号中百分数为方差解释度 Ｔｈｅ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｐａｒｅｎｔｈｅｓｅｓ
ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈｅ ｄｅｇｒｅｅ ｏｆ ｖａｒｉａｎｃｅ ｅｘｐｌａｉｎｅｄ.

图 ５　 宁夏第三排水沟岸边带 ３ 种植物根系土壤反硝化菌属(Ａ)和厌氧氨氧化菌属(Ｂ)相对丰度与土壤理化因子的冗余分析(ＲＤＡ)
Ｆｉｇ. ５　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ (ＲＤＡ) ｏｆ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｄｅｎｉｔｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｇｅｎｕｓ (Ａ) ａｎｄ ａｎａｅｒｏｂｉｃ ａｍｍｏｎｉｕｍ ｏｘｉｄａｔｉｏｎ ｂａｃｔｅｒｉａｌ
ｇｅｎｕｓ (Ｂ) ｏｆ ｓｏｉｌｓ ａｒｏｕｎｄ ｔｈｅ ｔｈｒｅｅ ｐｌａｎｔ ｒｏｏｔｓ ｉｎ ｔｈｅ ｒｉｐａｒｉａｎ ｚｏｎｅｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｔｈｉｒｄ Ｄｒａｉｎａｇｅ Ｄｉｔｃｈ ｉｎ Ｎｉｎｇｘｉａ ｗｉｔｈ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

０７
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Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｓｃａｌｉｎｄｕａ的相对丰度呈正相关ꎬ与其他菌

属的 相 对 丰 度 呈 负 相 关ꎻ 电 导 率 与 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ
Ｓｃａｌｉｎｄｕａ和 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ａｎａｍｍｏｘｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ的相对丰

度呈正相关ꎬ与其他菌属的相对丰度呈负相关ꎻＮＨ＋４ －
Ｎ含量、ＮＯ－３ －Ｎ 含量、ＮＯ－２ －Ｎ 含量、总有机碳含量和

总氮含量与 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｂｒｏｃａｄｉａ、Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｊｅｔｔｅｎｉａ
和 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｋｕｅｎｅｎｉａ 的相对丰度呈正相关ꎬ与
Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｓｃａｌｉｎｄｕａ 和 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ａｎａｍｍｏｘｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ
的相对丰度呈负相关ꎻ土壤含水量与 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ
Ｓｃａｌｉｎｄｕａ 的相对丰度呈负相关ꎬ与其他菌属的相对

丰度呈正相关ꎮ
２.４.３　 根系土壤反硝化和厌氧氨氧化速率与细菌群

落、功能基因的相关性分析　 对根系土壤反硝化速率

与相对丰度排名前 １０的反硝化菌属以及厌氧氨氧化

速率与 ５ 种厌氧氨氧化菌属的相对丰度进行 Ｐｅａｒｓｏｎ
相关性分析ꎬ结果见表 ５ꎮ 结果显示:根系土壤反硝

化速率与金黄杆形菌属、盖亚菌属、红长命菌属的相

对丰度呈极显著正相关ꎬ相关系数分别为 ０. ８２８、
０.９３５、０.８４３ꎻ与亚硝化球菌属相对丰度呈显著正相

关ꎬ相关系数为 ０.６８１ꎻ与链霉菌属和假单胞菌属的相

对丰度呈极显著负相关ꎬ相关系数分别为 －０.８５６、
　 　 　
表 ５　 宁夏第三排水沟岸边带 ３ 种植物根系土壤反硝化速率和厌氧氨
氧化速率与对应菌属相对丰度的 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关性分析
Ｔａｂｌｅ ５ 　 Ｐｅａｒｓｏｎ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｄｅｎｉｔｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒａｔｅ ａｎｄ
ａｎａｅｒｏｂｉｃ ａｍｍｏｎｉｕｍ ｏｘｉｄａｔｉｏｎ ｒａｔｅ ｏｆ ｓｏｉｌｓ ａｒｏｕｎｄ ｔｈｅ ｔｈｒｅｅ ｐｌａｎｔ
ｒｏｏｔｓ ｉｎ ｔｈｅ ｒｉｐａｒｉａｎ ｚｏｎｅｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｔｈｉｒｄ Ｄｒａｉｎａｇｅ Ｄｉｔｃｈ ｉｎ Ｎｉｎｇｘｉａ
ｗｉｔｈ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ ｏｆ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｇｅｎｕｓ

　 属相对丰度
　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｇｅｎｕｓ

相关系数１)

Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ１)

反硝化菌 Ｄｅｎｉｔｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｂａｃｔｅｒｉａ
　 类诺卡氏菌属 Ｎｏｃａｒｄｉｏｉｄｅｓ －０.５８６
　 金黄杆形菌属 Ｌｕｔｅｉｔａｌｅａ ０.８２８∗∗
　 亚硝化球菌属 Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａ ０.６８１∗
　 链霉菌属 Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ －０.８５６∗∗
　 盖亚菌属 Ｇａｉｅｌｌａ ０.９３５∗∗
　 假诺卡氏菌属 Ｐｓｅｕｄｏｎｏｃａｒｄｉａ －０.４５９
　 微杆菌属 Ｍｉｃｒｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ０.３５７
　 红长命菌属 Ｒｕｂｒｉｖｉｖａｘ ０.８４３∗∗
　 红球菌属 Ｒｈｏｄｏｃｏｃｃｕｓ －０.４６２
　 假单胞菌属 Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ －０.９０４∗∗
厌氧氨氧化菌 Ａｎａｅｒｏｂｉｃ ａｍｍｏｎｉｕｍ ｏｘｉｄａｔｉｏｎ ｂａｃｔｅｒｉａ
　 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｓｃａｌｉｎｄｕａ －０.２４１
　 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ａｎａｍｍｏｘｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ －０.３５４
　 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｂｒｏｃａｄｉａ ０.８１７∗∗
　 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｊｅｔｔｅｎｉａ ０.６９４∗∗
　 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｋｕｅｎｅｎｉａ ０.２８２

　 １)∗: Ｐ<０.０５ꎻ ∗∗: Ｐ<０.０１.

－０.９０４ꎮ 厌氧氨氧化速率与 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｂｒｏｃａｄｉａ 和

Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｊｅｔｔｅｎｉａ的相对丰度呈极显著正相关ꎬ相关

系数分别为 ０.８１７、０.６９４ꎮ
根系土壤反硝化和厌氧氨氧化速率与功能基因

丰度的 Ｐｅａｒｓｏｎ相关性分析结果(表 ６)显示:根系土

壤反硝化速率与 ｎｉｒＳ 基因丰度呈显著正相关ꎬ相关

系数为 ０.６９６ꎻ厌氧氨氧化速率与 ＡＭＸ１６Ｓ 基因丰度

呈显著正相关ꎬ相关系数为 ０.７９７ꎮ

表 ６　 宁夏第三排水沟岸边带 ３ 种植物根系土壤反硝化速率(Ｒ１)和
厌氧氨氧化速率(Ｒ２)与功能基因丰度的 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关性分析
Ｔａｂｌｅ ６　 Ｐｅａｒｓｏｎ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｄｅｎｉｔｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒａｔｅ (Ｒ１) ａｎｄ
ａｎａｅｒｏｂｉｃ ａｍｍｏｎｉｕｍ ｏｘｉｄａｔｉｏｎ ｒａｔｅ (Ｒ２) ｏｆ ｓｏｉｌｓ ａｒｏｕｎｄ ｔｈｅ ｔｈｒｅｅ
ｐｌａｎｔ ｒｏｏｔｓ ｉｎ ｔｈｅ ｒｉｐａｒｉａｎ ｚｏｎｅｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｔｈｉｒｄ Ｄｒａｉｎａｇｅ Ｄｉｔｃｈ ｉｎ
Ｎｉｎｇｘｉａ ｗｉｔｈ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅｓ

基因丰度
Ｇｅｎｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ

相关系数１)

Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ１)

Ｒ１ Ｒ２

ｎｉｒＫ ０.１１３　 －０.０８７　
ｎｉｒＳ ０.６９６∗ ０.６３３
ＡＭＸ１６Ｓ ０.６３０ ０.７９７∗

　 １)∗: Ｐ<０.０５.

３　 讨论和结论

３.１　 不同植物根系土壤脱氮速率和脱氮贡献差异

宁夏第三排水沟岸边带 ３ 种植物根系土壤反硝

化速率在 １.４７９~２.３９７ μｍｏｌ􀅰ｋｇ－１􀅰ｈ－１之间ꎬ远低于

玄武湖湿地植物根际沉积物反硝化速率 ( ８. ９２
μｍｏｌ􀅰ｋｇ－１􀅰ｈ－１) [１７]和野芷湖湖岸带植物根系土壤

反硝化速率(３１.４３~１４２.１４ μｍｏｌ􀅰ｋｇ－１􀅰ｈ－１) [１８]ꎻ厌
氧氨氧化速率在 ０.４０５~０.６５０ μｍｏｌ􀅰ｋｇ－１􀅰ｈ－１之间ꎬ
远低于太湖西部湖区沉积物厌氧氨氧化速率(１０.１１
μｍｏｌ􀅰ｋｇ－１􀅰ｈ－１) [１９]ꎮ 这可能是因为第三排水沟岸

边带植物根系土壤的电导率较高(如地肤根系土壤

电导率达 ７ ４６７.６７ μＳ􀅰ｃｍ－１)ꎬ而盐分胁迫可导致根

系土壤微生物群落多样性和丰富度出现不同程度的

降低ꎬ同时使微生物细胞脱水或产生离子毒性ꎬ降低

酶活性ꎬ进而抑制反应速率[２０]ꎮ ３ 种植物根系土壤

反硝化速率均大于厌氧氨氧化速率ꎬ即反硝化作用对

总 Ｎ２ 释放的贡献大于厌氧氨氧化ꎬ这是因为根系分

泌物提供的有机碳可作为反硝化微生物的电子供体ꎬ
从而驱动异养反硝化[２１]ꎮ

３种植物根系土壤的反硝化与厌氧氨氧化速率

差异显著ꎬ芦苇 ( ２. ３９７ μｍｏｌ􀅰 ｋｇ－１􀅰ｈ－１ )和马蔺

１７
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(２.１３７ μｍｏｌ􀅰ｋｇ－１􀅰ｈ－１)的反硝化速率显著高于地

肤(１.４７９ μｍｏｌ􀅰ｋｇ－１􀅰ｈ－１)ꎬ且厌氧氨氧化速率也呈

现类似趋势ꎮ 可能原因是芦苇和马蔺根系发达且具

有通气组织ꎬ在排水沟岸边带常年淹水－落干交替环

境中ꎬ其根系可形成更多厌氧微区ꎬ促进反硝化和厌

氧氨氧化菌的富集ꎻ而地肤作为旱生植物ꎬ根系浅且

稀疏ꎬ土壤氧化还原电位较高ꎬ抑制反硝化和厌氧氨

氧化速率ꎮ 芦苇根系土壤反硝化和厌氧氨氧化速率

最大主要是因为植物根系的分泌物和脱落物是微生

物生长的重要营养来源ꎬ芦苇的有机碳分泌能力较

高ꎬ为反硝化菌提供了充足的电子供体ꎬ同时发达的

根系为微生物生长提供了依附介质和环境[６]５３－５４ꎮ
３.２　 植物根系土壤理化性质对脱氮速率的影响

宁夏第三排水沟岸边带 ３ 种植物根系土壤反硝

化和厌氧氨氧化速率受土壤理化因子影响明显ꎬ其
中ꎬ反硝化速率和厌氧氨氧化速率分别与 ｐＨ 值和电

导率呈显著(Ｐ<０.０５)和极显著(Ｐ<０.０１)负相关ꎮ 这

是因为 ｐＨ值会作用于细胞膜的电荷ꎬ影响酶活性ꎬ
导致反硝化菌和厌氧氨氧化菌吸收和代谢营养物质

的效率降低ꎬ进而影响反硝化和厌氧氨氧化作用[２２]ꎮ
土壤中过多的盐分会填充土壤孔隙ꎬ降低土壤通气

性ꎬ减少氧气进入ꎬ影响反硝化和厌氧氨氧化过程中

氧气供应和电子传递ꎮ 而反硝化速率和厌氧氨氧化

速率与 ＮＨ＋４ －Ｎ、ＮＯ
－
３ －Ｎ 和总有机碳含量及含水量呈

显著或极显著正相关ꎬ与已有研究结果类似[１９ꎬ２３－２４]ꎮ
在自然环境中ꎬＮＨ＋４ －Ｎ 经硝化过程被氧化为 ＮＯ－３ －
Ｎꎬ而 ＮＯ－３ －Ｎ和 ＮＨ＋４ －Ｎ是反硝化和厌氧氨氧化过程

的底物ꎬ故无机氮含量高的环境有利于反硝化和厌氧

氨氧化的进行ꎮ 反硝化菌属于异养微生物ꎬ在进行硝

酸盐还原(ＮＯ－３ 还原为 Ｎ２)的过程中ꎬ需要有机碳作

为电子供体ꎮ 一般来说ꎬ土壤中总有机碳含量越高ꎬ
反硝化反应越活跃ꎬ反硝化速率也越快ꎮ 而厌氧氨氧

化菌属于化能自养菌ꎬ其生长过程虽然不直接依赖有

机碳ꎬ但可能依赖反硝化菌代谢产生的中间产物(如
ＮＯ－２)ꎬ在这个过程中ꎬ总有机碳能够促进反硝化作

用ꎬ进而间接为厌氧氨氧化提供支持[２５]ꎮ
３.３　 细菌群落结构与功能基因对脱氮速率的影响

宁夏第三排水沟岸边带 ３ 种植物根系土壤反硝

化菌门中有放线菌门和假单胞菌门ꎬ这 ２个门在闽江

河口湿地土壤[２６]中也被检测出ꎮ 在属水平分类上ꎬ
ｎｉｒＫ型反硝化菌占比最高的属为亚硝化球菌属和类

诺卡菌属ꎬ亚硝化球菌属的相对丰度在芦苇和马蔺根

系土壤中较高ꎬ在地肤根系土壤中最低ꎬ而类诺卡菌

属的相对丰度在地肤根系土壤中最高ꎬ可能是因为亚

硝化球菌属于泉古菌门(Ｃｒｅｎａｒｃｈａｅｏｔａ)ꎬ其偏好微好

氧环境ꎬ芦苇和马蔺根系通过径向氧损失(ＲＯＬ)形
成氧梯度ꎬ促进其生长ꎻ而地肤根际土壤电导率较高ꎬ
抑制其活性ꎮ 类诺卡菌属属于放线菌门ꎬ其代谢类型

为严格好氧或兼性厌氧ꎮ 在这样的特性下ꎬ地肤根系

土壤环境成为类诺卡菌属发挥作用的重要场所ꎮ
ｎｉｒＳ型反硝化菌占比最高的属为副球菌属ꎮ 在门水

平上ꎬ研究发现厌氧氨氧化菌所属的浮霉菌门ꎬ其相

对丰度低于大多反硝化优势菌门ꎮ 在属水平上ꎬ厌氧

氨氧化菌检测出 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｓｃａｌｉｎｄｕａ、 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ
Ａｎａｍｍｏｘｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ、 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｂｒｏｃａｄｉａ、 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ
Ｊｅｔｔｅｎｉａ和 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｋｕｅｎｅｎｉａ ５ 个菌属ꎮ 说明河湖

岸边带湿地生境中厌氧氨氧化菌属的核心类群具有

共性ꎬ也验证了本研究中厌氧氨氧化菌属鉴定结果的

可靠性ꎮ 从相关性看ꎬ亚硝化球菌属、金黄杆形菌属

等菌属的相对丰度与反硝化速率呈显著(Ｐ<０.０５)或
极显著(Ｐ<０.０１)正相关ꎬ说明这类菌属是第三排水

沟岸边带反硝化脱氮的核心功能菌属ꎬ其相对丰度的

提升能直接驱动反硝化速率增加ꎻ而链霉菌属、假单

胞菌属与反硝化速率呈极显著负相关ꎬ推测这类菌属

可能通过竞争营养物质及占据生态位等方式ꎬ抑制反

硝化菌的代谢活动ꎬ进而降低反硝化速率[２７]ꎮ
ｎｉｒＳ型基因丰度(均值 １.６７×１０７ ｃｏｐｉｅｓ􀅰ｇ－１)大

于 ｎｉｒＫ型(均值 １.２２×１０７ ｃｏｐｉｅｓ􀅰ｇ－１)ꎬ说明 ｎｉｒＳ 型

反硝化菌基因丰度更高ꎬ在环境中占据优势ꎮ 岸边带

３种植物根系土壤反硝化速率与 ｎｉｒＳ 基因丰度呈显

著正相关ꎬ与 ｎｉｒＫ基因丰度无显著相关性ꎬ这与雷芊

芊等[２８]对野芷湖湖岸带土壤根系的研究结果一致ꎮ
厌氧氨氧化速率与 ＡＭＸ１６Ｓ基因丰度呈显著正相关ꎬ
但由于 ＡＭＸ１６Ｓ基因丰度整体低于反硝化功能基因ꎬ
因此也导致了植物根系土壤的厌氧氨氧化速率低于

反硝化速率ꎮ
３.４　 结论

宁夏第三排水沟岸边带芦苇、地肤和马蔺的根系

土壤的反硝化脱氮贡献率明显大于厌氧氨氧化ꎬ芦苇

和马蔺根系土壤的反硝化作用明显大于地肤ꎮ 反硝

化速率和厌氧氨氧化速率与 ＮＨ＋４ －Ｎ含量、ＮＯ－３ －Ｎ含

量、总有机碳含量和含水量呈显著(Ｐ<０.０５)或极显

著(Ｐ<０.０１)正相关ꎬ而与 ｐＨ值和电导率呈显著或极

显著负相关ꎬ盐碱化环境可能通过抑制微生物活性或

２７



第 ５期 杜晓蕊ꎬ 等: 宁夏第三排水沟岸边带植物根系土壤脱氮差异及影响因子分析

改变氮素形态ꎬ削弱了土壤的脱氮能力ꎮ 宁夏第三排

水沟岸边带土壤反硝化功能基因丰度整体高于厌氧

氨氧化功能基因ꎬ反硝化菌优势属包括类诺卡氏菌

属、金黄杆形菌属、亚硝化球菌属、链霉菌属、盖亚菌

属、假诺卡氏菌属、微杆菌属、红长命菌属、红球菌属

和假单胞菌属ꎬ微生物群落及其功能基因在脱氮过程

中起着关键作用ꎮ
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