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摘   要：【目的】研究杂交物种与亲本的形态生理特征差异，有助于理解物种的形成和进化机制。

【方法】植物学研究发现红树植物杯萼海桑(Sonneratia alba)和卵叶海桑(Sonneratia ovata)的自然

杂交后代海南海桑(Sonneratia×hainanensis)表现出明显的生长劣势，本研究通过 Illumina 高通量

测序技术，分析杂交后代与亲本根际微生物细菌与真菌群落差异，解析子代杂种劣势原因。【结

果】主坐标分析表明，虽然 3 种植物根际细菌和真菌群落不存在显著差异，但子代海南海桑根际

群落结构和组成与生存力较强的母本差异较大，与父本更为相似。物种组成分析表明，细菌分布

于 76 门 320 科 388 属，优势的假单胞菌门(Pseudomonadota)在 3 种植物根际相对丰度都超过

41.00%，其中子代丰度为 55.33%，高于其亲本。属水平上，脱硫球菌属(Desulfococcus, 3.23%)和
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红游动菌属(Rhodoplanes, 0.94%)等 18 个共有属占据测序总量 15.77%，但在子代中，8 个耐盐菌

属的丰度明显降低，如深海弯曲杆菌属(Mariprofundus)，可能影响到子代的盐耐受性。真菌群落

中的子囊菌门(41.89%)与担子菌门(4.53%)为优势菌门，但在子代中的丰度均显著低于亲本，并且

特征优势属也不同。原核生物分类单元功能注释 (functional annotation of prokaryotic taxa, 
FAPROTAX)功能预测发现，红树林的原核微生物参与了硫代谢和氮代谢过程，但在细菌群落中，

虽然子代的 Shannon 指数和 Simpson 指数均显著高于母本，但母本中一些与氮循环相关的高丰度

类群并未在子代中得到继承，如 B-42 (unclassified Trueperaceae)、Mariprofundus 和氧化硫单胞菌

属(Sulfurimonas)。土壤理化性质也显示，子代全氮和全磷的含量均显著低于其母本，一些与氮含

量呈显著正相关的类群，如细菌中的 Mariprofundus 和 B-42，真菌中的曲霉属(Aspergillus)和红酵

母属(Rhodotorula)，在子代中均有所减少。【结论】本研究有助于从土壤根际微生物视角进一步了

解海南海桑的杂种劣势原因。 

关键词：红树林；海桑；杂种劣势；根际微生物；多样性 
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Abstract: [Objective] To study the morphological and physiological characteristics of hybrids 
compared with their parents and contribute to research on the mechanisms of speciation and 
evolution. [Methods] Sonneratia×hainanensis, a natural hybrid of the mangrove plants 
Sonneratia alba and S. ovata, usually presents hybrid weakness than its parents. In this study, 
Illumina high-throughput sequencing was employed to compare the rhizosphere microbiomes 
(including bacteria and fungi) between the hybrid and its parents, on the basis of which the 
reason for hybrid weakness was explored. [Results] The principal coordinate analysis (PCoA) 
revealed no significant difference in the rhizosphere bacterial or fungal community structure 
between the hybrid and its parents. However, the rhizosphere microbiome of the hybrid was 
different from that of the female parent S. alba with strong survival ability but similar to that of 
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the male parent S. ovata. The rhizosphere bacteria belonged to 388 genera, 320 families of 76 
phyla. The dominant phylum Pseudomonadota had the relative abundance above 41.00% in the 
rhizosphere of the three plant species, reaching 55.33% in the hybrid, which was higher than 
that in the parents. At the genus level, 18 common genera including Desulfococcus (3.23%) and 
Rhodoplanes (0.94%) in all the three mangrove plants showed the relative abundance of 
15.77%. Among them, 8 salt-tolerant genera such as Mariprofundus showed decreased relative 
abundance in the hybrid, which may affect the salt tolerance. The rhizosphere fungi were 
dominated by Ascomycota and Basidiomycota with the relative abundance of 41.89% and 
4.53%, respectively, which was significantly lower than that in the parents. Moreover, the 
predominant fungal genera were different in the three mangrove plants. Functional annotation 
of prokaryotic taxa (FAPROTAX) predicted that the mangrove prokaryotes were involved in 
sulfur metabolism and nitrogen metabolism. Although the hybrid had higher Shannon and 
Simpson indexes of rhizosphere bacteria than S. alba, some dominant taxa such as B-42 
(unclassified Trueperaceae), Mariprofundus, and Sulfurimonas participating in the nitrogen 
cycle were not inherited by the hybrid. The soil total nitrogen (TN) and total phosphorus (TP) 
of the hybrid was significantly lower than that of S. alba. TN was significantly positively 
correlated with the relative abundance of Mariprofundus, B-42, Aspergillus, and Rhodotorula, 
which, however, demonstrated decreased relative abundance in the rhizosphere of the hybrid. 
[Conclusion] The results help to understand the mechanisms of hybrid weakness in 
Sonneratia×hainanensis. 
Keywords: mangrove; Sonneratia; hybrid weakness; rhizosphere microbiome; diversity 
 
 

物种杂交在自然界中普遍发生，在植物中尤

其常见，杂交与物种的进化和遗传密切相关，是

一种适应性进化，也是高等植物新物种形成的重

要途径[1]。根据研究，大约 11%的已描述的植物

物种是由种间或属间杂交形成的[2-3]。杂交种可

能具有比亲本植株更高的环境适应性，表现出杂

种优势[4]，这对农作物新品种的选育有着重要意

义。自然杂交种也常常表现出杂交劣势(hybrid 
weakness)，表现为生长受限、生殖能力降低、

易受病虫害侵袭等，杂交劣势会对杂交种群的长

期存续和进化产生重要影响[5]。因此，研究杂交

物种与亲本的根际微生态差异，探讨杂种特征

与环境的适应性，有助于理解物种的形成和进

化过程，对于植物分类学、生态学和进化学都

至关重要[6]。 
自然杂交在 40%的植物科和 16%的植物属

中都有发生[7]。红树林生态系统是一个物种多样

性丰富，生产力水平高，但极易受盐度、缺氧、

人类活动和气候变化威胁的生态系统[8]。目前，

全球红树林有大约 70 个物种，代表 18 个科[9]。

研究发现，红树中有 7 个属都存在种间杂交后

代，这可能与红树林物种之间的地理分布重叠、

栖息地和开花期重叠以及共享传粉者有关[10]。

大多数红树植物中的自然杂交物种被发现仅限

于 F1 代[11]，花粉活力和种子萌发率较低，杂种

劣势表现明显，从而限制了杂交种群的繁殖扩

张。海桑属(Sonneratia)是红树林中重要的乔木

型树种，目前包括 6 个物种和 3 个杂交种，广泛

分布于东非、印度马来亚地区，直到澳大利亚东

北部以及西太平洋一些岛屿[12]，以及我国的海

南。海南海桑是典型的杂交后代，我国仅分布于

海南岛。杂交后代的形态特征往往会介于 2 个亲
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本之间，或者更偏向其中某个亲本[13]。形态上，

杂交种海南海桑与父本卵叶海桑更为相似。对植

物群落的调研发现，海南海桑自然种群发育较

差，与亲本卵叶海桑种群属于衰退型，未来种群

数量将进一步降低，处于极度濒危状态，被国家

林业和草原局列入首批极小种群野生植物保护

名录[14]。母本杯萼海桑种群属于增长型，种群

发育良好[15]。繁殖力方面，海南海桑不育花粉

的比例高达 54.43%，而亲本杯萼海桑是 8.76%，

卵叶海桑为 3.25%[16]。这些都证明杂交种海南海

桑确实存在杂种劣势现象，种群发育堪忧。目前

我国红树林正面临显著而持续的退化，杂种劣势

对红树林种群扩大极为不利，因此多方面开展红

树林物种基础研究对红树林植物的保护和管理

非常有必要。 
健康的植物根部寄生着种类多样的微生物

群落，能够促进植物生长、提高植物养分吸收和

对胁迫的耐受性及对病原体的抵抗性等[17]。根

际微生物组成受到微生物和环境之间复杂相互

作用的影响，对湿地植物的研究发现，根特异性

特征对环境变化的响应在世代间具有遗传性[18]，

宿主基因组会显著影响根际微生物组成[17]。根

际微生物组成在植物早期营养生长阶段是动态

变化的，但在营养生长过程中开始趋于一致，并

在繁殖阶段稳定下来。比较基因组学和多组学分

析表明，植物根际分泌特征与微生物底物利用之

间的代谢同步，不同植物物种的根际中的微生物

群落呈现可预测模式[19-20]，并且植物根际核心微

生物群的小部分微生物在整个植物发育过程中

始终以高相对丰度保持稳定[21-22]，持续对寄主产

生有益影响[23-24]。 
宿主基因型之间的遗传差异可能导致根际

微生物组的差异，从而影响植物的生长和适应能

力，此外，宿主杂交劣势也可能对微生物的组成

和功能产生影响，还可能影响微生物的定殖和互

作。因此，了解杂交劣势对植物微生物组的影响

对于理解植物的适应性和生态系统功能具有重

要意义。针对海南海桑群体衰退现状，本研究从

根际微生物角度，研究杂交种海南海桑与其亲本

根际微生物组成差异，为解释海南海桑的杂种劣

势提供微生物方面的证据。 

1  材料与方法 
1.1  材料 

海南省东寨港国家级自然保护区内生长有

海南海桑(Sonneratia×hainanensis, SH)、杯萼海

桑(Sonneratia alba, SAL)和卵叶海桑(Sonneratia 
ovata, SO) 3 种红树植物。选择 3 种生长良好的

红树植物，对每种红树植物分别选择 3 棵树，并

从每棵树的不同部位采集至少 5 份土壤样品，混

合均匀后装入无菌样品袋中，总共采集 9 份土

样。采集的土样保存在专门的便携式冷却器中。

在实验室进行进一步处理时，每个土样被分成  
两份，一份用于进行土壤理化性质分析，储存在

4 ℃下，另一份储存在−80 ℃下，用于提取根际

土壤的总 DNA。 

1.2  土壤理化性质测定 
土壤的氮、碳、磷和钾含量测定参照文    

献[25]的方法进行。氮和碳含量使用碳氮元素分

析仪进行测定，磷含量使用钼锑抗显比色法检

测，钾含量使用醋酸铵浸提-火焰光度计法检测。

每个土样进行 3 次重复测定。 

1.3  根际土壤细菌群落与真菌群落组成 
测定 

使用 MoBio 强力土壤 DNA 提取试剂盒 
(MOBIO 公司)结合液氮冷研磨提取土壤样品中

基因组 DNA，并将提取的 DNA 样品送至广州赛

哲生物科技股份有限公司进行 Illumina MiSeq 
PE300 高通量测序和分析。细菌群落组成检测使

用细菌 16S rRNA 基因序列 V4−V5 区进行分析，
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其扩增引物对为 515F (5′-GTGCCAGCMGCCG 
DGGTAA-3′)和 907R (5′-7RCCAGCMGCCGDG 
GTAA-3)。真菌群落扩增引物对为 ITS5 (5′-GGA 
AGTAAAAGTCGTAACAAGG-3′)和 ITS2 (5′-S2 
AGTAAAAGTCTCATCGATGC-3′)。具体的 PCR
反应体系和反应参数设置参考文献[26]。 

1.4  生物信息学分析 
1.4.1  根际细菌与真菌类群的分类 

通过使用 barcodes 对不同处理组的序列信

息进行整合聚类，利用物种操作分类单元

(operational taxonomic unit, OTU)研究微生物群

落的组成。每个 OTU 的分类信息通过与 Silva
数据库的比对获取，相似性达到 97%。为了寻

找对细菌和真菌群落有影响的核心种群，并分析

所有微生物类群的功能和贡献，根据 Dai 等[27]

的提议，把稀有类群的阈值设定为 0.1%，丰富

类群的阈值设置为 1.0%，并根据它们的丰度将

所有 OTU 拆分为 6 个专属类别：稀有物种(rare 
taxa, RT)、丰富物种(abundant taxa, AT)、中等物

种 (moderate taxa, MT) 、 条 件 稀 有 物 种

(conditionally rare taxa, CRT)、条件丰富物种

(conditionally abundant taxa, CAT)和条件稀有或

丰富物种 (conditionally rare or abundant taxa, 
CRAT)。按照拆分结果把所有的 OTUs 进行拆

分，并将丰富物种分析结果绘制为 Venn 图。 
1.4.2  α 多样性分析 

α 多样性可以反映样本中的微生物群落的

丰富度和多样性，应用每个 OTU 在样品中的有

效序列的绝对丰度和相对信息[28]，使用 QIIME 
(version 1.9.1)计算 Observed OTUs、Shannon、
Simpson 和 Chaol 指数，以评估各样本中微生物

群落的物种丰富度和多样性等差异。其中

Observed OTUs 指数表示实际观测值，能直观地

反映样本的物种丰富度；Chao1 指数反映群落的

丰富度，用于估计样品的物种丰富度；Simpson

指数反映优势种在群落中的地位和作用；

Shannon 指数同样用来反映样品中的微生物的

多样性。 
1.4.3  β 多样性分析 

使用 QIIME 软件的 version 1.9.1，通过主坐

标分析(principal co-ordinates analysis, PCoA)和
主成分分析(principal component analysis, PCA)
研究样本中微生物群落的组成[29]，通过置换多

元方差分析 (permutational multivariate analysis 
of variance, PERMANOVA)检验样本间微生物种

群结构差异并进行分析。 
1.4.4  RDA 数据分析 

采用冗余分析(redundancy analysis, RDA)研
究微生物群落与环境因子之间的相关性，计算出

显著性因子对微生物群落影响的程度。其中微生

物物种以 OTU 代替，采用 R 语言进行作图[30]。 
1.4.5  LEfSe 分析 

线性判别分析效应大小(linear discriminant 
analysis effect size, LEfSe)是一种用于发现和解

释 OTU 的分析工具，它强调统计意义和生物相

关性，能够在组与组之间寻找具有统计学差异的

生物标识(biomarker)[31]。LDA 分值由柱状图的

长短表示，当它越长时，则贡献度越大。将

Kruskal-Wallis 检验值设置为 0.05，Wilcoxon 检

验值设置为 0.05，对数据进行分类和评估将差异

显著的物种的影响力(LDA score)的默认值设置

为 4.0，得到 LDA 值分布柱状图。 
1.4.6  功能预测 

原核生物分类单元功能注释 (functional 
annotation of prokaryotic taxa, FAPROTAX)是
Louca 等[32]为分析微生物群落功能于 2016 年创

建的方法，它是基于原核微生物分类的功能注释

数 据 库 对 微 生 物 群 落 进 行 功 能 预 测 。

FAPROTAX 方法的原理是基于可培养菌的文献

资料来整理原核生物功能注释数据库，并用
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python 语言编写了 collapse tablepy 的脚本，将

OTU 分类表通过 python 脚本和 FAPROTAX 数

据库来预测海洋微生物群落功能[33]。根据细菌

与真菌 OTUs 相对丰度及注释信息，使用

FAPROTAX 数据库预测土壤微生物功能[33]。 
1.4.7  数据统计 

使用 QIIME 软件评估根际土壤细菌和真菌

群落多样性，并得到多样性指数。然后，使用

SPSS 软件进行 ANOVA+Duncan 检验，根据不

同的距离矩阵计算方式(Unweighted Unifrac 和

Weighted Unifrac)分别计算。使用 R 语言进行

PCoA 和 PCA 分析，并绘制多样性展示图[34-35]。

使用 GraphPad Prism 绘制相对丰度累加图展示。

使用 SPSS 进行功能预测的 ANOVA+Duncan 检

验和菌群的相关性分析(使用 Spearman 相关性

检验)，显著性水平为 P<0.05。物种丰度拆分和

热图的绘制使用 R 语言进行[36]。 

2  结果与分析 
2.1  测序数据 

对 3 种红树植物根际土壤细菌群落和真菌群

落进行测序，每种植物 3 个重复，共 18 个样本，

结果显示(表 1)，每个样本的测序数量都超过了  
3 万条，稀释性曲线趋于平台期(数据未显示)。 
2.2  根际土壤理化性质 

如表 2 所示，子代海南海桑(SH)与其亲本杯

萼海桑(SAL)、卵叶海桑(SO)的根际土壤全碳含

量并无显著差异。在全氮(total nitrogen, TN)、全

磷(total phosphorus, TP)以及速效钾(available 
potassium, AK)的含量上，母本杯萼海桑均显著

高于其他 2 种海桑。在碳氮比(C/N)方面，各样

点比值为子代海南海桑>父本卵叶海桑>母本杯 
 
表 1  土壤样本测序数据量统计 
Table 1  Statistical analysis of soil sample sequencing data 
Sample SH1 SH2 SH3 SAL1 SAL2 SAL3 SO1 SO2 SO3 

Bacteria OTUs 6 231 6 046 6 141 1 037 1 905 1 336 6 184 6 587 6 641 

Reads 39 429 37 210 37 469 39 702 37 969 37 147 39 255 37 220 37 443 

Fungi OTUs 639 187 604 436 437 424 326 365 213 

Reads 46 387 34 489 55 934 45 146 45 669 58 082 35 249 51 720 35 469 

操作分类单元 OTUs 为按照 97%的相似度对非重复序列(不含单序列)进行 OTU 聚类得到的 OTU 代表序列量 
The operation classification unit OTUs represents the number of sequences obtained by OTU clustering non repetitive sequences 
(excluding single sequences) based on 97% similarity. 

 

表 2  土壤样品的理化性质(平均值±标准误差) 
Table 2  Physicochemical properties of soil samples (mean±SD) 
理化因子 
Physical and chemical factors 

海南海桑 
SH 

杯萼海桑 
SAL 

卵叶海桑 
SO 

土壤全碳 TC (mg/g) 17.03±3.70a 15.60±2.30a 14.80±3.48a 

土壤全氮 TN (mg/g) 1.69±0.05c 4.64±0.04a 1.90±0.04b 

土壤全磷 TP (mg/g) 0.23±0.01b 0.67±0.03a 0.14±0.01c 

速效钾 AK (mg/g) 0.20±0.01c 0.67±0.01a 0.30±0.01b 

碳氮比 C/N 10.02±2.00a 3.36±0.52b 7.82±2.00ba 

氮磷比 N/P 7.36±0.55b 6.93±0.24b 18.86±0.94a 

不同字母代表在 P<0.05 上差异显著 
Different letters represent differences significant at P<0.05. 
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萼海桑，其中子代海桑与父本海桑差异不显著。

总体来看，子代海南海桑与父本卵叶海桑在土壤

理化性质方面更为相似，两者与母本杯萼海桑差

异较明显。根际土壤氮素和磷含量是三者差异比

较显著的，这 2 种都是植物生长的限制性营养元

素。母本杯萼海桑的土壤含氮量约为海南海桑和

卵叶海桑的 2.5 倍，土壤含磷量约为海南海桑和

卵叶海桑的 3.0 倍，海南海桑的含氮量和含磷明

显低于母本杯萼海桑，与父本含量相似。 

2.3  根际土壤细菌群落与真菌群落组成

分析 
如图 1A 所示，在细菌群落中，门水平上子

代海南海桑中丰度最高的依次是假单胞菌门

(Pseudomonadota)、绿弯菌门(Chloroflexeta)、放

线 菌 门 (Actinomycetota) 和 酸 杆 菌 门

(Acidobacteriota)，共占 80.45%。母本杯萼海桑

中依次是假单胞菌门、热栖菌门(Thermi)、拟杆

菌门(Bacteroidota)、芽孢杆菌门(Bacillota)，共

占 86.39%。父本卵叶海桑中依次是假单胞菌门、

拟杆菌门、绿硫菌门(Chlorobiota)、绿弯菌门，

共占 63.49%。其中在 3 种海桑根际细菌中假单

胞菌门的丰度最高，子代、母本和父本含量分别

为 55.33%、47.36%和 41.37%。在拟杆菌门、

Thermi、厚壁菌门、热袍菌门和绿硫菌门上，子

代海南海桑相较于亲本丰度都有所减少。其中子

代 SH 的 Thermi 、 厚 壁 菌 门 、 热 袍 菌 门

(Thermotogae)的相对丰度分别只有 0.09%、

0.73%、0.00%。在绿弯菌门、酸杆菌门、放线

菌门和浮霉状菌门上，海南海桑相较于亲本丰度

都有所增加。其中母本杯萼海桑中的绿弯菌门、

酸杆菌门、放线菌门、浮霉状菌门的相对丰度分

别只有 0.31%、0.86%、0.15%、0.16%，父本卵

叶海桑放线菌门的相对丰度只有 0.60%。如图

1B 所示，在真菌群落中，子代海南海桑中丰度

最高的依次是子囊菌门(Ascomycota)、担子菌门

(Basidiomycota)和虫霉门(Entomophthoromycota)，
共占 46.98%。母本杯萼海桑中依次是子囊菌门、

担子菌门和被孢霉门(Mortierellomycota)，共占

36.83%。父本卵叶海桑中依次是子囊菌门、担

子菌门和 Entomophthoromycota，共占 56.48%。

在 3 种海桑根际细菌中子囊菌门丰度最高，海南

海桑含量为 44.74%、杯萼海桑为 27.66%、卵叶

海桑为 53.27%。在子囊菌门、担子菌门和

Mortierellomycota 上子代海桑相较于亲本丰度

都有所减少。然而在 Entomophthoromycota 子代

海桑相较于亲本丰度都有所增加。 
细菌群落在属水平上，如图 1C 分析可知，

细菌群落中子代海南海桑占比前三的属依次是

脱 硫 球 菌 属 (Desulfococcus) 、 红 游 动 菌 属

(Rhodoplanes) 、 Mariprofundus ， 分 别 占 比 为

6.13%、2.38%、0.21%，共占 8.72%。母本杯萼

海桑中占比前三的属依次是 B-42 (unclassified 
Trueperaceae)、Mariprofundus、Desulfococcus，
分别占比为 19.84%、 3.77%、 0.20%，共占

23.81%。父本卵叶海桑占比前三的属依次是

Desulfococcus、铁锈色细杆菌属(Robiginitalea)、
氧化硫单胞菌属 (Sulfurimonas)，分别占比为

3.38%、1.52%、1.12%，共占 6.02%。其中子代

海南海桑和父本卵叶海桑的 Desulfococcus 丰度

最高，而母本杯萼海桑的 B-42 丰度最高。在

B-42、Mariprofundus 和 Sulfurimonas 上，子代

海桑相较于亲本丰度有所减少，其中 B-42、
Mariprofundus 和 Sulfurimonas 的相对丰度分别

只有 0.09%、0.21%、0.01%。在 Desulfococcus
和 Rhodoplanes 上，子代海桑相较于亲本丰度都

有所增加。此外母本杯萼海桑的 Desulfococcus
的相对丰度只有 0.20%，父本卵叶海桑的

Rhodoplanes 的相对丰度只有 0.02%。 
在属水平上的真菌群落结构中，由图 1D 分

析可知，3 种植物主要的优势类群有所不同，子
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代海南海桑占比前三的属依次是蓝状菌属

(Talaromyces)、枝顶孢属(Acremonium)和曲霉属

(Aspergillus)，共占 36.66%。母本杯萼海桑中占

比前三的属依次是 Aspergillus 、毛癣菌属

(Trichophyton)和红酵母属 (Rhodotorula)，共占

14.02%。父本卵叶海桑占比前三的属依次是

Aspergillus、异头孢霉(Xenoacremonium)和马拉

色菌属(Malassezia)，共占 41.96%。在Aspergillus、
Trichophyton 和 Rhodotorula 上子代海桑相较于亲

本丰度都有所减少。在 Talaromyces 和 Acremonium
上子代海桑相较于亲本丰度都有所增加。 

综上所述，子代海南海桑与亲本海桑在根际

微生物细菌群落和真菌群落中都有相似性，但相

较于母本杯萼海桑而言子代海南海桑与父本卵

叶海桑更为相似。在细菌群落中，门水平上，子

代海南海桑的绿弯菌门、酸杆菌门、放线菌门、

浮霉状菌门的相对丰度远大于母本杯萼海桑，却

与父本卵叶海桑接近，母本杯萼海桑的 Thermi
的相对丰度远大于海南海桑和卵叶海桑。属水平

上，以 Desulfococcus 和 Rhodoplanes 为主的   
18 个共有属组成了根际主要核心属，占测序总

量 15.77%，其中 10 个属相较于亲本而言，子代

海南海桑相对含量有所增加，如 Desulfococcus
和 Rhodoplanes 等(附表 1，数据已提交国家微

生物科学数据中心，编号：NMDCX0000267)。
B-42、Mariprofundus、Halorhodospira 等 8 个属 

 

 
 

图 1  三种海桑属红树植物根际微生物物种组成分析   A：细菌门水平. B：真菌门水平. C：细菌属水平. 
D：真菌属水平. SH：海南海桑；SAL：杯萼海桑；SO：卵叶海桑 
Figure 1  Analysis of the rhizosphere microbial composition in three Sonneratia mangrove plants. A: Bacterial 
phylum level. B: Fungal phylum level. C: Bacterial genus level. D: Fungal genus level. SH: 
Sonneratia×hainanensis; SAL: Sonneratia alba; SO: S. ovata. 
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在子代海南海桑的相对丰度较于亲本明显降低。

子代海桑和父本海桑相对丰度最高的属均为

Desulfococcus，且二者占比之差为 2.57%，而母

本海桑丰度最高的优势属为 B-42，占比为

19.84%。真菌群落中，子代海南海桑和父本卵

叶海桑丰度前三的门相同，相对于母本而言各优

势门占比更为接近。研究发现子代海南海桑相较

于父本卵叶海桑与母本杯萼海桑在微生物群落

结构上差异较大，因此可能造成子代海桑与母本

海桑在环境的适应能力上有所差异。 

2.4  α 多样性分析 
如图 2A、2E、2F 所示，在细菌群落中，可

以明显看到 Chao1 指数图与 Observed OTUs 指

数图中母本杯萼海桑要低于子代与父本海桑，表

明母本杯萼海桑群落的物种丰富度低于子代海

桑；在 Shannon 指数图中同样可发现母本杯萼海

桑低于子代海桑，表明母本杯萼海桑在群落微生

物多样性上要低于子代海桑；子代海南海桑与母

本杯萼海桑相比，Observed OTUs、Shannon 和

Simpson 指数中均存在显著性差异。然而在

Chao1 指数中则与母本无显著性差异。 
在真菌群落中，Chao1 指数图与 Observed 

OTUs 指数图中显示 3 种海桑呈梯度排布呈下降

趋势，依次为子代海桑、母本海桑、父本海桑。 
 

 
 

图 2  三种海桑属红树植物根际微生物群落 α 多样性分析   A：细菌 Observed OTUs 指数. B：细菌 Chao1
指数. C：真菌 Observed OTUs 指数. D：真菌 Chao1 指数. E：细菌 Shannon 指数. F：细菌 Simpson 指数. G：

真菌 Shannon 指数. H：真菌 Simpson 指数. Observed OTUs：Observed OTUs 指数；Chao1：Chao1 指数；Shannon：
香农指数. Simpson：辛普森指数. ***：在 0.005 水平(双侧)上极显著相关；**：在 0.01 水平(双侧)上极显著相关 
Figure 2  Analysis of the alpha diversity index of rhizosphere microbial communities in three Sonneratia 
mangrove plants. A: Bacterial Observed OTUs index. B: Bacterial Chao1 index. C: Fungal Observed OTUs 
index. D: Fungal Chao1 index. E: Bacterial Shannon index. F: Simpson index of bacteria. G: Fungal Shannon 
index. H: Fungal Simpson index. Observed OTUs: Observed OTUs index. Chao1: Chao1 index; Shannon: 
Shannon index; Simpson: Simpson index. ***: Significantly correlated at the 0.005 level (two-tailed); **: 
Significantly correlated at the 0.01 level (two.tailed). 
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这表明子代海桑真菌物种丰富度要高于其亲本

海桑，在 Shannon 指数与 Simpson 指数图中，

母本杯萼海桑高于子代及父本海桑，但无显著

性差异。 
综上所述，在细菌与真菌群落中，子代海

南海桑与母本杯萼海桑呈现出不同的显著性差

异。子代海桑在细菌群落中表现出更高的丰富

度与多样性。 

2.5  β 多样性研究 
由图 3A 分析可知，对细菌群落而言，各组

间距离较大，组内距离较小，表示各组间差异较

大，组内差异较小。从整体来看子代海南海桑相

较于父本卵叶海桑，与母本杯萼海桑距离较大。 
由图 3B 分析可知，对真菌群落而言，各组

间距离较小，组内距离较大，表示各组间差异较

小，组内差异较大。从加权 Unifrac 距离来看，

子代海南海桑与母本杯萼海桑的距离更远。 
由图 3C、3D 分析可知，在细菌群落方面，

杯萼海桑组内距离大，表明母本杯萼海桑组内差

异大；海南海桑与杯萼海桑组间距离大，表明 
 

 
 

图 3  基于不同距离矩阵的 3 种海桑属红树植物根际微生物群落分析   A：细菌基于 Weighted Unifrac
距离分析. B：真菌基于 Weighted Unifrac 距离分析. C：细菌基于 Euclidean 距离分析. D：真菌基于 Euclidean
距离分析. Weighted Unifrac：加权组平均聚类分析；Euclidean：欧氏距离 
Figure 3  Analysis of rhizosphere microbial community based on different distance matrices in three 
Sonneratia mangrove plants. A: Bacteria based on Weighted Unifrac distance analysis. B: Fungi based on 
Weighted Unifrac analysis. C: Bacteria based on Euclidean distance analysis. D: Fungi based on Euclidean 
distance analysis. Weighted Unifrac: Weighted group mean cluster analysis; Euclidean: Euclidean distance. 
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子代海南海桑与母本杯萼海桑组间的差异大。相

较于杯萼海桑，卵叶海桑组内距离小且海南海桑

与卵叶海桑组间距离小，表明子代海南海桑与父

本卵叶海桑组间的差异小。在真菌层面，各组间

距离较小，组内距离较大，从整体来看相较于母

本杯萼海桑，子代海南海桑与父本卵叶海桑距离

更近。 
综上所述，据此 2 种距离来看，相较于母本

杯萼海桑而言子代海南海桑与父本卵叶海桑的

距离更近，说明子代海桑与父本海桑的根际微生

物群落的结构更为相似，与母本海桑结构差异较

大。这与此前 3 种海桑根际土壤微生物组成分析

中得出的结论相符。 

2.6  物种丰度分析 
为寻找 3 种海桑根际微生物中重要类群，根

据拆分 OTU表得到 CRAT组(即在所有样本中丰

度均高于 0.1%，同时在部分样本中丰度高于

1.0%的物种)，比较了子代与亲本的差异。如图

4 所示，在细菌群落方面，母本杯萼海桑所含的

条件稀有或丰富根际物种多于子代海南海桑与

父本卵叶海桑二者之和，子代与其亲本共有的条

件稀有或丰富的 OTU 共有 16 个，其中 9 个属假

单胞菌门、4 个属拟杆菌门、2 个属于绿硫菌门、     

1 个属于 Thermi 门；在真菌群落方面，母本杯

萼海桑所含的条件稀有或丰富根际真菌物种同

样多于子代海南海桑和父本卵叶海桑，而子代海

南海桑和父本卵叶海桑的物种数量较为接近。子

代与其亲本共有的条件稀有或丰富的 OTU 共有

17 个，其中有 8 个属于子囊菌门、1 个属于担子

菌门。 
综上所述，3 种海桑根际细菌和真菌群落中

有相同的条件稀有或丰富物种，此外母本杯萼海

桑中的条件稀有或丰富物种的多样性大于子代

和父本，这也说明在 3 种海桑根际细菌与真菌群

落在结构上存在相似性的同时在部分物种上也

有所差异。此外母本杯萼海桑根际微生物的多样

性大于其子代与父本，因此相较于父本卵叶海

桑，子代海南海桑在根际微生物群落结构上与其

母本的差异更为明显。 

2.7  RDA 分析 
在细菌群落方面，由图 5A 可以看出，RDA1

轴占 72.00%的解释量，RDA2 轴占 25.93%的解

释量，共同解释了 97.93%。3 种海桑群落之间

距离较远，说明此 3 种海桑群落之间差异较大。

此外环境因子对细菌的影响程度为 TN>AK> 
TP>TC。环境因子全氮含量、全磷含量之间的夹 

 

 
 

图 4  CRAT 组 Venn 图   A：细菌. B：真菌 
Figure 4  Venn diagram of CRAT group. A: Bacteria. B: Fungi. 
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角均为锐角，表明它们之间可能存在相互协同关

系。结合图 5A 和表 3 可知，7 个属与全碳均无显

著相关性，其中 Desulfovibrio 属同 Robiginitalea
属与全磷呈极显著负相关；B-42 属同 Mariprofundus
属与全氮呈极显著正相关，而 Desulfococcus 属

与全氮呈极显著负相关。 
在真菌群落方面，由图 5B 可以看出，RDA1

轴占 31.73%的解释量，RDA2 轴占 22.79%的解

释量，共同解释了 54.52%。杯萼海桑群落与卵

叶海桑群落较近，说明杯萼海桑与卵叶海桑真菌

群落结构组成较为相似。环境因子对真菌的影响

程度为 TC>AK>TN>TP。环境因子全氮含量、

全磷含量之间的夹角为锐角，说明它们之间可能

存在相互协同关系。结合图 5B 和表 4 可知， 
 

 
 

图 5  三种红树植物根际土壤微生物群落结构与环境因子的 RDA 分析   A：细菌. B：真菌 
Figure 5  RDA analysis of microbial community structure and environmental factors in the rhizosphere soil of 
three Sonneratia mangrove plants. A: Bacteria. B: Fungi. 
 
表 3  三种红树植物根际土壤细菌菌属与环境因子的相关性 
Table 3  Correlation between bacterial genera and environmental factors in the rhizosphere soil of three 
Sonneratia mangrove plants 
Strain 土壤全碳 TC 土壤全氮 TN 土壤全磷 TP 速效钾 AK 碳氮比 C/N 氮磷比 N/P 
B-42 −0.084 0.867** 0.400 0.854** −0.800** −0.050 
Desulfococcus −0.033 −0.833** −0.467 −0.921*** 0.700* 0.217 
Desulfovibrio −0.218 −0.350 −0.917*** −0.435 0.483 0.817** 
Mariprofundus −0.444 0.833** 0.517 0.795* −0.917*** −0.267 
Rhodoplanes 0.209 −0.383 0.483 −0.418 0.267 −0.633 
Robiginitalea −0.100 −0.400 −0.883** −0.393 0.567 0.733* 
Sulfurimonas −0.276 0.417 −0.467 0.460 −0.283 0.567 
***在 0.001 水平(双侧)上极显著相关；**在 0.01 水平(双侧)上极显著相关；*在 0.05 水平(双侧)上显著相关 
*** was highly significant at the 0.001 level (two-sided); ** was highly significant at the 0.01 level (two-sided); * was significant 
association at the 0.05 level (two-sided). 
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表 4  三种红树植物根际土壤真菌菌属与环境因子的相关性 
Table 4  Correlation between fungal genera and environmental factors in the rhizosphere soil of three 
Sonneratia mangrove plants 
Strain 土壤全碳 TC 土壤全氮 TN 土壤全磷 TP 速效钾 AK 碳氮比 C/N 氮磷比 N/P 
Acremonium 0.800** −0.085 0.220 0.034 0.390 −0.203 
Aspergillus −0.519 0.700* −0.100 0.661 −0.650 0.367 
Candida −0.315 0.237 0.085 0.204 −0.458 −0.034 
Fusarium 0.134 0.017 0.494 −0.034 −0.184 −0.536 
Malassezia −0.770* 0.467 −0.133 0.268 −0.650 0.317 
Penicillium 0.183 −0.493 0.037 −0.413 0.146 −0.164 
Rhodotorula 
Talaromyces 
Trichophyton 
Xenoacremonium 

−0.387 0.787* 0.561 0.807** −0.879** −0.310 
−0.184 −0.495 0.228 −0.298 0.119 −0.485 
−0.067 0.267 0.367 0.243 −0.467 −0.283 

0.275 −0.137 −0.274 −0.138 0.274 0.274 
R>0.7 (相关性大于 0.7)；**在 0.01 水平(双侧)上显著相关；*在 0.05 水平(双侧)上显著相关 
R>0.7 (correlation greater than 0.7); ** was highly significant at the 0.01 level (two-sided); * significant association at the 0.05 
level (two-sided). 

 

Acremonium 属 与 全 碳 呈 极 显 著 正 相 关 ，

Malassezia 与全碳呈显著负相关，Aspergillus 属

和 Rhodotorula 属与全氮呈显著正相关。 
利用蒙特卡洛(Monte Carlo)置换检验对 6个

环境变量的单因素影响及条件影响变化状况的

分析表明(表 3、表 4)，细菌群落的环境变量中

全氮对植物群落的影响最大 ( 解释度均为

71.30%)，土壤细菌群落结构受到氮元素影响较

为显著。真菌群落的环境变量中碳氮比对植物群

落的影响最大(解释度均为 20.60%)，土壤真菌群

落结构受到碳和氮的影响较为显著。 
2.8  LEfSe 分析 

为了进一步寻找子代与亲本物种组成的差

异，根据 LEfSe 分析方法，我们发现在细菌群落

中存在差异，结果见图 6A，子代海南海桑与母

本杯萼海桑共有 27 个差异物种，其中子代海桑

差异物种 13 个，主要判别细菌类群是门水平的

Pseudomonadota、Chloroflexeta、Actinomycetota
等和科水平的脱硫杆状菌科(Desulfobacteraceae)
等。母本海桑差异物种 14 个，分别为门水平的

Thermi 等，科水平的楚帕氏菌科(Trueperaceae)
和黄单胞菌科 (Xanthomonadaceae)等和属水平

的 B-42。在真菌群落中，如图 6B 子代海桑与母

本海桑共有 11 个差异物种，其中子代海桑差异

物种 5 个，主要判别真菌类群是门水平的子囊菌

门(Ascomycota)等，属水平的 Talaromyces 等。母

本海桑差异物种 6 个，分别为门水平的担子菌门

(Basidiomycota) ， 科 水 平 的 裸 囊 菌 科

(Arthrodermataceae)等，属水平的 Aspergillus 和

Trichophyton 等。 
如图 6C、6D 所示，子代海南海桑和父本卵

叶海桑的细菌和真菌 LDA 柱状图所示，在细菌

群落中，子代海桑与父本海桑共有 16 个差异物

种，其中子代海桑差异物种 11 个，分别为门水

平 的 Pseudomonadota 、 Actinomycetota 、

Chloroflexeta 等和属水平的 Desulfococcus 等。

父本差异物种 5 个，分别为门水平 Bacteroidota
和 Chlorobiota 等 和 科 水 平 的 着 色 菌 科

(Chromatiaceae)和脱硫弓菌科(Desulfarculaceae)
等。在真菌群落中，子代海桑与父本海桑共有   
5 个差异物种，其中子代海桑差异物种 4 个，分别

为属水平的 Talaromyces 等。父本差异物种 1 个，

为属水平的 Aspergillus。 
以上结果与群落结构组成与差异性分析的

结果相似，进一步印证子代劣势的微生物群落的

联系。 
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图 6  子代海桑与其亲本根际微生物群落结构 LEfSe 分析   A、C：细菌. B、D：真菌 
Figure 6  LEfSe analysis of hybrids with its parents rhizosphere microbial community. A, C: Bacteria. B, D: 
Fungi. 
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2.9  功能预测 
对 3 种海桑植物根际土壤细菌和真菌群落

功能进行 FAPROTAX 分析(附表 3，数据已提交

国 家 微 生 物 科 学 数 据 中 心 ， 编 号 ：

NMDCX0000267)发现，细菌中有 47 种，真菌有

3 种功能被注释。细菌中丰富最高的是参与硫酸

盐呼吸相关的功能基因，其次是 19 种参与碳循

环相关的功能基因，尤其是好氧生物的异养代谢

基因丰度较高(aerobic chemohererotrophy)，细菌

群落还发现有硝酸盐呼吸代谢途径。在厌氧呼吸

中，反硝化和硫酸盐还原是重要的能量产生途

径，这些代谢途径可能代表了特定细菌的重要能

源来源。对中国和南美红树林生态系统的 380
个沉积物样本分析发现，硫酸盐还原菌是底泥重

要类群，参与了硫循环和氮循环，对维护群落的

稳定非常重要[37]。本研究发现，3 种红树根际原

核生物群落具有完整的硝酸盐还原(包括异化和

同化途径 )、反硝化和固氮途径。根际中的

Desulfococcus 是本研究细菌中的优势类群，可

能参与了这些重要的代谢过程。本研究发现碳代

谢中好氧代谢基因频率较高，这与红树周期性水

淹的习性似乎不符，最近的研究发现，在菌藻共

生系统中，藻类可通过光合作用为异养微生物提

供氧气，使其能够在无需外部氧气供应的情况下

进行好氧生物降解和矿化有机污染物预测[38]。

在红树林底泥中，由于底栖动物的扰动也可以使

微生境局部含氧，因此在缺氧区可能也存在部分

耗氧微生物。 
功能预测中真菌功能较少，分布在纤维素分

解、木糖溶解和化学异养等方面(附表 3，数据

已提交国家微生物科学数据中心，编号：

NMDCX0000267)，可能是数据库信息不足的原

因。红树林中的真菌在碳循环中发挥重要作用，

可能参与各种碳水化合物和肽底物的降解，并且

被发现具有完整的异化硝酸盐还原途径和部分

硝化途径，但与原核生物群落相比，红树林真菌

群落可能发挥着不同的作用[39]。曲霉属为 3 种

海桑共有的优势种，文献报道具有提高土壤中的

硝态氮和有效钾含量，降低铵态氮含量，并影响

N- 乙 酰 基 -β-D- 氨 基 葡 糖 苷 酶 (N-ale-tyl-β-D- 
glucosaminidase, NAG)的活性[40]。 

对 3 种海桑根际细菌群落功能基因进行差异

分析(图 7)，发现子代海南海桑相较于亲本呈显著

差异的有 18 种功能基因，主要参与氮循环和碳

循环。除硫化合物的暗氧化功能外，子代其余功

能基因丰度均优于亲本。在子代海南海桑的优势

属中发现 Rhodoplanes 属可以参与硝酸盐呼吸[41]。 

3  讨论与结论 
自 1999 年，海南海桑被鉴定为杯萼海桑与

卵叶海桑的天然杂交种，人们从形态学、花粉学、

细胞学等方面对海南海桑进行了多方面研究，发

现了诸多海南海桑显著的杂种劣势特征，比如有

明显的雄蕊退化现象[42]、泌盐腺小于母本杯萼

海桑[43]，种群发育调查发现子代海南海桑和卵

叶海桑为衰退型，未来繁衍困难，而母本杯萼海

桑为增长型，演替更新良好[15]，面对目前红树

林种群不断衰退的现状，如何保护和扩大红树林

的面积，研究者正积极努力地进行各方面红树林

相关研究，作为红树林生态系统重要的参与者，

杂交种的根际微生物研究没有得到关注。 
杂交后代的形态特征往往会介于两个亲本

之间，或者更偏向其中某个亲本[44]。形态上，

杂交种海南海桑与父本卵叶海桑更为相似。对根

际微生物群落组成分析表明，子代海南海桑根际

细菌和真菌群落与亲本虽然不存在显著差异，但

子代微生物群落明显与父本卵叶海桑更相似，和

形态观察结果一致。从子代根际微生物组成，研

究发现，子代与亲本的主要类群非常相似，但又

从亲本根际微生物中继承了不同的特有种类。细
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菌群落方面，门水平上假单胞菌门是主要的类

群，在 3 种海桑种相对丰度均超过 41.00%，并

且明显看出子代相较于母本和父本丰度分别增

加了 7.97%和 13.96%。曾志浩等对秋茄、白骨

壤、桐花树 3 种其他红树植物细菌群落组成分析

中同样发现假单胞菌门占比最大[45]。假单胞菌

门是在水环境中是重要的类群，有研究报道指出

假单胞菌门为湿地环境第一优势门[46]，与环境

中氮、硫循环和污染修复等方面紧密相关[47]。

属水平上，以 Desulfococcus 和 Rhodoplanes 为主

的 18 个属组成了根际主要核心属，其中 10 个属

相较于亲本而言，子代海南海桑相对含量有所增

加，如 Desulfococcus 和 Rhodoplanes 等。文献

报道，Desulfococcus 属可参与硫酸盐还原过程，

促进微生物的固氮功能[41]。Rhodoplanes 可以参

与硝酸盐还原。其他丰度较高的类群 B-42、
Mariprofundus、Halorhodospira 等 8 个属在子代

海南海桑的相对丰度较于亲本明显降低，它们大

都是嗜盐或耐盐性菌，能够进行固氮反应，这些

种群在亲本中可提高植物的环境适应性。真菌群

落方面，门水平上，3 种海桑真菌群落结构十分

相似，但属水平上结构差异较大。门水平上子囊

菌门、担子菌门为主要核心菌群，子囊菌门在纤

维素、木质素、多糖和蛋白质的降解中起到重要

作用，与红树林丰富的有机质含量相关[47]。属

水平上，Aspergillus、Talaromyces、Acremonium
为核心菌群，曲霉属具有纤维素分解、化能异养

及木聚糖分解三大功能，在一定程度上能促进海

桑根际有机质的分解，为海桑和其他微生物提供

营养。目前真菌相关的深入研究相较于细菌而言

还较少，部分属的功能待研究。总之，子代的根

际中一些嗜盐菌比例相对亲本降低，而很多嗜盐

菌都具有良好的促生效果，可能会影响子代的环

境适应性。 
 

 
 

图 7  海南海桑与其亲本根际微生物之间呈显著性差异的 FAPROTAX 功能预测分析 
Figure 7  Significant differences in FAPROTAX functional prediction analysis between 
Sonneratia×hainanensis and its parent rhizosphere microorganisms. 
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微生物的组成与结构与植物的生理功能有

紧密的联系。从植物生理特性来看，杯萼海桑自

然分布于低潮带滩涂[48]，平均每月至少有一半

时间为潮水所淹，是三者中最耐盐，最耐淹的品

种，子代海南海桑只适合生存于高潮带滩涂的生

境。盐胁迫会对植物的生理和生化过程产生重要

影响，包括养分吸收、渗透胁迫平衡、氧化应激、

光合速率和整体生长等[49]，这些功能都受到植

物宿主基因组的调控，目前研究表明，植物宿主

基因组会显著影响根际微生物群落组成[17]。从

微生物 α 多样性指数来看，细菌群落中，最耐盐

的母本杯萼海桑 4 种多样性指数均低于子代及

其父本，真菌群落中，母本的 Chao1 指数与

Observed OTUs 指数均低于子代海南海桑，推测

是因为母本杯萼海桑为了适应耐盐、耐淹的环境

胁迫，生长过程招募了更多耐盐的微生物类群，

导致多样性降低。细菌群落中，耐盐菌分布于

Pseudomonadota、Bacteroidota、Bacillota 以及

Thermi 等门(附表 2，数据已提交国家微生物科

学数据中心，编号：NMDCX0000267)，其中杯

萼 海 桑 属 水 平 以 Desulfosporosinus 、

Desulfuromonas 和 B-42 等属为首的耐盐菌占比

达到 5.60%，显著高于子代海南海桑(2.35%)与
父本卵叶海桑(4.62%)。目前很多研究发现耐盐

菌能够显著改善和提高植物耐盐性，例如

Bacillus 属还可促进植物激素吲哚乙酸的分泌和

促进植物生长需求的磷酸盐以及氨生成。耐盐链

霉菌可改善盐胁迫下的根系。此外，还发现在子

代和父本中占比很低而在母本杯萼海桑中占比

很高的耐盐属 Desulfitobacter、Desulfosporosinus、
Desulfuromonas，这些属在硫酸盐还原、铁硫循

环以及重金属离子吸收等功能上发挥重要作用，

可能与母本更强的环境适应性相关，但在子代中

这些核心类群显然没有得到继承。 
除了植物基因型，土壤理化特性会影响植物

的生长发育，进而影响根际微生物群落的组成[50]。

土壤理化性质测定表明，氮素和磷含量在三者差

异比较显著，这两种都是植物生长的限制性营养

元素。子代海南海桑的氮素和磷含量明显低于母

本杯萼海桑，与父本含量相似。文献报道，TN 含

量是影响土壤细菌和真菌多样性的重要因素[51]，

本研究也符合这个规律，细菌群落中 B-42、
Mariprofundus 和 Desulfococcus 等属都与 TN 含

量显著相关，而 B-42 和 Mariprofundus 的相对丰

度在子代中含量显著下降，相较于母本降低了

19.76%和 3.56%。B-42 属的功能未见报道，但

Mariprofundus 属于自养型细菌，可以进行铵态

氮或硝酸盐代谢，并将硝酸盐还原[52]。真菌群

落中 Aspergillus 属和 Rhodotorula 属也与 TN 显

著相关，而且二者的相对丰度相较于母本分别降

低了 5.89%和 2.11%。曲霉属类在其胁迫相关基

因的帮助下能耐受一系列环境胁迫。在对菌株功

能预测中，我们也发现大量参与氮循环相关基

因，包括固氮基因、氨氧化相关基因、反硝化相

关基因以及氮转运相关基因等，最近研究表明，

一些参与硝化功能的根际微生物可以将色氨酸

转化为植物激素吲哚乙酸，参与植物开花的调

节，说明很多菌是多重功能的[19,53]。 
植物基因型对塑造根际微生物群落结构的

重要性已经在多项研究中得到证实，但在对小麦

和菜豆根际微生物的研究中发现[54-55]，植物基因

型的作用是较弱的。目前人们发现根际分泌物   
对塑造根际微生物群落结构也起到决定性的作 
用[56]，植物通过根际分泌物会招募特定的微生

物，参与协助植物获取营养物质并防止根系病原

体感染。目前关于根际分泌物与微生物的研究多

在模式植物中开展，例如在植物的氮素吸收中，

植物会将类黄酮物质分泌到根际，诱导根瘤菌的

结节基因表达，这种共生关系有助于提高植物的

氮素吸收[20]。本研究对细菌的功能预测中发现
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大量参与氮循环的功能基因，而且子代中的相关

基因丰度是明显与亲本有差异，这些可能会影响

植物的生存能力。根分泌物还可以增加根际中磷

和铁的可利用性，这些营养要素的转化都与微生

物有着密切关系，但目前对植物如何通过根际分

泌物招募微生物的机制还不清楚。根分泌物的组

成取决于植物物种、基因型、发育阶段、根系特

征、营养元素可用性和环境条件的不同[57]。红

树植物通常会产生丰富的次生代谢产物，但是如

何识别与之在根际中相互作用的微生物，还需进

一步研究。 
总之，决定根际微生物群落结构的众多因素

中，生物或非生物因素都发挥了重要的作用，具

体哪种因素起决定性作用因土壤类型和植物种

类而异，哪种因素的环境筛选作用越强，对微生

物群落构建的相对贡献可能会越大[50]。在本研

究中，在形态和生理都表现出部分杂交劣势特征

的子代海南海桑，在根际微生物组成中，也能够

发现一些杂种劣势特征，一些在亲本尤其是母本

中占优势，重要的功能类群(如耐盐菌、氮循环

功能菌)，在子代中并没有继承，可能从而影响

了子代植物的环境适应性。 
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