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基于高通量测序技术的香格里拉葡萄酒产区

根际微生物多样性研究*

杨　敏，  殷　绒，  张国涛，  邵建辉，  杜　飞，  邓维萍，  朱书生 **

(云南农业大学，农业生物多样性与病虫害控制教育部重点实验室，云南生物资源

保护与利用国家重点实验室，云南 昆明 650201)

摘要: 【目的】明确香格里拉地区不同区域葡萄根际土壤微生物群落多样性，为香格里拉产区葡萄根际微生物

资源的筛选和利用提供理论依据。【方法】采集香格里拉地区 4 个不同葡萄园中葡萄根际土壤，提取土壤微

生物总 DNA，应用 Illumina Miseq 高通量测序技术分析根际土壤微生物多样性。【结果】根际土壤微生物高

通量测序分析结果表明：根际真菌的测定可以将其归类到 6 门 131 属，其中子囊菌门和担子菌门为优势菌；

根际细菌的测定可以将其归类到 50 门 467 属，其中变形菌门、放线菌门和酸杆菌门是优势类群。不同海拔葡

萄园的土壤样品中真菌相对丰度较高的为镰刀菌属 (Fusarium)、Laetisaria、生赤壳属 (Bionectria)、和 Archae-
orhizomyces，细菌相对丰度较高的为红游动菌属 (Rhodoplanes)、拟杆菌属 (Bacteroides)、硝化螺旋菌属 (Nitro-
spira) 和 Steroidobacter。不同葡萄园间根际土壤菌群丰度存在差异，达日葡萄园土样中真菌的丰度增加明显，

包括镰刀菌属 (Fusarium)、生赤壳属 (Bionectria)、毛壳菌属 (Chaetomium)、白赤壳属 (Haematonectria)、丝核

菌属 (Rhizoctonia) 和拟青霉属 (Paecilomyces)；奔子栏葡萄园土样中细菌的丰度增加明显，包括拟杆菌属 (Bac-
teroides)、红球菌属 (Rhodococcus)、席藻属 (Phormidium)、Blautia、德沃斯氏菌属 (Devosia) 和芽孢杆菌属

(Bacillus)。冗余分析结果表明：土壤的电导率、有机质含量、碱解氮和速效钾对根际细菌群落组成影响较

大，而速效磷和 pH 值影响不明显。【结论】香格里拉产区葡萄根际微生物多样性丰富，其中达日葡萄园土样

中真菌丰度明显增加的种类较多，奔子栏葡萄园土样中细菌的丰度增加明显。不同区域根际细菌群落受土壤

的电导率、有机质含量、碱解氮和速效钾含量影响较大。香格里拉产区葡萄园根际微生物多样性的研究为利

用和开发产区特色微生物提供了理论依据。

关键词: 赤霞珠；根际微生物；多样性；香格里拉；高通量测序

中图分类号: S 154.3; S 663.1　　　 文献标识码: A　　　 文章编号: 1004–390X (2020) 03−0392−09

Study on the Grape Rhizosphere Microbial Diversity in Shangri-
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Abstract: ［Purpose］To  clarify  the  community  diversity  of  rhizosphere  microbes  from different
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Cabernet  sauvignon grown areas  in  Shangri-La,  providing theoretical  basis  for  screening and utiliz-
ing microorganism resources in Shangri-La region.［Methods］The rhizosphere soils were collected
from different  vineyards of Shangri-La,  soil  microbial  total  DNA was extracted,  the microbial  com-
munity  structure  and  diversity  were  analyzed  by  Illumina  MiSeq  high-throughput  sequencing
system.［Results］The results of rhizosphere soil microbial analysis showed that rhizosphere fungi
could be classified into 131 genera in 6 phyla, and the predominant fungi included Ascomycete and
Basidiomycete, rhizosphere bacteria could be classified into 50 phyla and 467 genera, among which
Proteobacteria, Actinomycetes and Acidobacteria were the dominant phyla. In different vineyards of
Shangri-La, the dominant fungi identified in soil were Fusarium, Laetisaria, Bionectria and Archae-
orhizomyces; and the dominant bacteria were Rhodoplanes, Bacteroides, Nitrospira and Steroidobac-
ter.  However,  the  abundance  of  rhizosphere  microbe  was  different  among  different  vineyards.  The
abundance  of  fungi  in  soil  sample  from  Dari  vineyard  increased  significantly,  including Fusarium,
Bionectria, Chaetomium, Haematonectria, Rhizoctonia and Paecilomyces,  while  the  abundance  of
bacteria  in  the  soil  samples  from  Benzilan  vineyard  was  significantly  increased,  including Bac-
teroides, Rhodococcus, Phormidium, Blautia, Devosia and Bacillus. The results of redundancy analys-
is  showed  that  soil  conductivity,  organic  matter  content,  alkali-hydrolyzable  nitrogen  and  available
potassium  had  a  great  influence  on  rhizosphere  bacterial  community  composition,  but  the  effect  of
available phosphorus and pH value was not obvious.［Conclusion］The grape rhizosphere microbi-
al diversity in the Shangri-La region is very rich, the fungi abundance in Dari vineyard was increased
significantly,  while the bacteria abundance in Benzilan vineyard was up-regulated significantly.  The
soil conductivity, organic matter content, alkali-hydrolyzable nitrogen and available potassium in dif-
ferent areas have great influence on rhizosphere bacterial community. The study of grape rhizosphere
microbial diversity in Shangri-La could provide a theoretical basis for the utilization and development
of characteristic microorganisms in this area.

Keywords: Cabernet  sauvignon; rhizosphere  microbes;  diversity;  Shangri-La;  high-throughput  se-
quencing

 

香格里拉地区是中国生物多样性最丰富的地

区之一，包含了丰富的地质地貌、生物物种和生

态系统多样性[1]。香格里拉葡萄产区位于青藏高

原南缘横断山区金沙江和澜沧江流域海拔

1 700~3 000 m 的干热和干冷河谷地带，是目前世

界上海拔最高的酿酒葡萄产区之一。该区域具有

土壤沙质深厚、昼夜温差大、降雨量少和光照辐

射量大等独特的生态环境，因而能够生产优质的

酿酒葡萄原料[2-3]。

酿酒葡萄在生长过程中，受葡萄园土壤类

型、地理地形、光照、降水量和昼夜温差等自然

因素的影响[4]。目前，世界上许多葡萄酒产地如

西班牙、意大利、法国、美国和澳大利亚等的本

土微生物菌群已经被广泛研究，中国葡萄栽培区

域广阔，葡萄种植区复杂多样的生态地理条件势

必蕴藏着丰富的微生物资源。魏玉洁等[5]应用高

通量测序技术对新疆产区葡萄果实、叶片及果园

土壤微生物多样性进行了研究，结果显示：土壤

中的微生物种类数量多、种类复杂，其次是叶片

和果实上的微生物。酿酒葡萄种植园复杂的微生

物区系为筛选利用葡萄酒产区特色微生物提供了

理论支撑。

土壤微生物的深入研究依赖于研究方法的不

断发展。传统的微生物平板分离培养法建立于

19 世纪末，它主要利用不同营养成分的培养基对

土壤可培养微生物进行分离培养，然后通过各种

微生物菌落形态及其菌落数来测定微生物的种类

及数量[6]，其优点是成本低和易操作，可以提供

活的、异养类型的种群信息。但土壤微生物数量

巨大，种类繁多，传统方法遗漏了土壤中绝大多
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数不可培养的微生物，难以反映土壤微生物群落

的丰度及其作用机制。90 年代后期以 rRNA 为基

础的分子指纹图谱技术、克隆文库法以及高通量

测序技术的快速发展极大地推动了植物根际微生

物研究的进展。分子生物学的方法不再依赖微生

物培养，它比微生物培养技术能够更加全面地揭

示根际土壤中微生物的信息。随着现代分子生物

学的不断发展，高通量测序技术广泛应用于根际

微生物的研究中，是目前应用非常普遍的新一代

测序技术，能够通过从土壤样品中直接提取全部

微生物的总 DNA，构建宏基因组文库，将得到

的数据进行序列拼接和注释，还可与数据库中已

提交的已知微生物种类比对，从而确定土壤中微

生物的种类等，能更加真实全面地揭示环境中根

际微生物群落的复杂性和多样性[7]。

随着云南香格里拉产区葡萄与葡萄酒研究的

深入开展，与葡萄酒相关的酵母研究也备受关

注。目前，研究主要集中在该区域独特的地理

气候对酿酒葡萄生长和品质的影响[3, 8-9]、酿酒葡

萄自然发酵液中酿酒酵母和非酿酒酵母菌的分

离鉴定和多样性[10-11]等方面，对于葡萄园中根际

微生物的研究未见相关报道。本研究利用高通

量测序技术分析香格里拉产区 4 个不同区域葡萄

园中葡萄根际土壤微生物的多样性，揭示不同

区域微生物群落之间的区别和联系，为香格里

拉产区葡萄根际微生物资源的筛选和利用提供

理论依据，以期为该产区优质葡萄酒原料的生

产提供参考。

1   材料与方法

1.1    样品采集

试验共采集香格里拉地区 4 个区域的土壤，

分别为云南省德钦县奔子栏镇、达日村、斯农村

及阿东村不同海拔的酿酒葡萄园 (表 1)。栽培品

种均为 10 年生赤霞珠 (Cabernet sauvignon)。取

样工作均在葡萄采收期进行，每一海拔高度随机

选取 3 个葡萄园，每个葡萄园以“S”形取样法分

别选取 5 个样点，以树干为中心，挖取离树干约

30 cm 的行内土壤，从挖出的土壤中轻轻取出根

系，抖落根系上附着的大块土壤，然后收集根系

上附着的粒状或粉状土壤，将 5 个样点的根际土

均匀混合成 1 个土壤样本。将来自不同采样点的

葡萄根际土低温运回实验室，过 2 mm 筛后将每

个土样分成 2 组，一组置于−80 ℃ 冰箱，另一组

自然风干用于理化性质的测定。

1.2    土壤理化性质测定

风干及过筛后的土壤样品进行以下理化性质

分析：pH 值、电导率、有机质、碱解氮、速效

钾和有效磷。pH 值使用 pH 计测定；电导率使用

电导率仪测定；有机质测定采用重铬酸钾容量

法—水合热法测定；碱解氮采用 NaOH 碱解—扩

散法测定；速效钾采用醋酸铵浸提法测定；有效

磷采用碳酸氢钠浸提—钼锑抗比色法测定[12]。

1.3    土壤总 DNA 的提取及 ITS 和 16S rRNA 基

因的 PCR 扩增

土壤样品总 DNA 采用 PowerSoil® DNA Isol-
ation Kit 试剂盒进行提取。采用引物 IFS5-1737F
和 ITS2-2043R 扩增土壤真菌 ITS1 区；采用引物

515F 和 907R 扩增土壤细菌 16S rRNA 基因 V3~
V4 区。50 μL PCR 反应体系为：2× Premix Taq
25 μL，引物  (10 mmol/L) 各 1.0 μL，DNA 模板

3.0 μL，灭菌超纯水 20 μL。PCR 反应条件为：

95 ℃ 变性 5 min；94 ℃ 变性 30 s，52 ℃ 退火 30 s，
72 ℃ 延伸 30 s，共 30 个循环；72 ℃ 反应 10 min，
扩增后的 PCR 产物用 1% 琼脂糖凝胶电泳检测目

的条带并进行浓度测定。

1.4    高通量测序及分析

经纯化检测后的样品送到北京计算中心进行

Illumina Miseq 高通量测序。测序得到的原始下机

数据 (Raw reads) 经过拼接和过滤，得到高质量

的 Tags 数据 (Clean Tags)，然后进行 Tags 截取、

过滤和除嵌合体序列的处理，得到最终的有效数

据 (Effective Tags)。基于质控合格的有效数据进

行后续生物信息分析：根据特定的阈值 (默认选

取 97%) 进行 OTU 聚类，并进行物种注释和物种

分类分析；后续基于 OTU 的分析，可以获得样

品的丰度信息、样本内 α 多样性指数和样本间

 

表 1   供试土壤样品采集地信息

Tab. 1    Information of soil sample collection sites
 

葡萄园 vineyards 经纬度 longitude and latitude 海拔/m altitude

奔子栏 Benzilan (BZL) N28°14.40′，E99°18.19′ 2 030.0

达日 Dari (DR) N28°36.53′，E99°09.98′ 2 213.2

斯农 Sinong (SN) N28°29.48′，E98°48.15′ 2 252.5

阿东 Adong (AD) N28°33.80′，E98°52.28′ 2 635.0
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β 多样性指数信息；通过多种统计比较，可以挖

掘样品之间的群落结构和物种组成差异。

1.5    数据统计分析

利用 Microsoft Excel  2013  进行数据处理，

用 SPSS 19.0 软件 Duncan’s 法进行单因素方差分

析。将门和属水平上的分类信息进行聚类，应用

软件 R (Pheatmap) 绘制 Heatmap 图。用冗余分析

(redundancy analysis，RDA) 明确土壤理化性质对

土壤根际细菌群落的影响。

2   结果与分析

2.1    土壤理化性质

由表 2 可知：阿东葡萄园土壤的电导率、有

效磷和速效钾含量均显著高于其他 3 个葡萄园，

但 pH 值显著降低；斯农葡萄园土壤的碱解氮和

有机质含量高于或显著高于其他 3 个葡萄园，但

电导率相对较低；达日和奔子栏葡萄园的土壤碱

解氮、有机质和速效钾含量均明显偏低。不同葡

萄园土壤理化性质差异可能与当地的种植水平和

施肥管理措施有关。

2.2    土壤根际微生物物种多样性分析

2.2.1   土壤根际真菌物种多样性分析

由表 3 可知：香格里拉不同海拔土壤真菌

OTU 数间存在差异，斯农和阿东显著高于奔子栏

和达日葡萄样地中土壤真菌 OTU 数 (P<0.05)。
随着测序深度的增加，覆盖率达到了 99.62%~
99.83%。由多样性指数分析结果可知：群落丰富

度指数 ACE 与 Chao1 均随葡萄园样地海拔的升

高而呈现增加的趋势，其中斯农和阿东葡萄园样

地的丰富度指数显著高于其他 2 个葡萄园样地

(P<0.05)；阿东葡萄园的 Shannon 指数和 Simpson
指数均显著高于其他 3 个葡萄园样地，且其他

3 个葡萄园间不存在显著差异。
2.2.2   土壤根际细菌物种多样性分析

由表 4 可知：斯农葡萄园样地土壤细菌的

OTU 数显著高于奔子栏和达日葡萄园 (P<0.05)。
随着测序深度的增加，测序覆盖率达到了 94.80%~
95.97%，说明测得的序列几乎涵盖了所有的属。

由细菌物种多样性指数分析结果可知：细菌群落

丰富度指数 ACE 与 Chao1 均随葡萄园样地海拔

的升高而呈现为先增加后降低的趋势，其中斯农

葡萄园样地的丰富度指数显著高于其他 3 个葡萄

园样地；不同葡萄园样地间的 Shannon指数无显

著差异；奔子栏葡萄园样地的 Simpson指数显著

低于其他 3 个葡萄园样地 (P<0.05)，而其他 3 个

葡萄园间不存在显著差异；斯农葡萄园的 Shan-
non 指数与 Simpson 指数均略高于其他 3 个葡萄

园样地。
 

表 2   不同葡萄园中供试土壤样品理化性质

Tab. 2    Physical and chemical properties of tested soil samples in different wine vineyards
 

理化性质

physical and chemical properties BZL DR SN AD

电导率/(μs·cm−1) electronic conductivity 167.87±0.28 c 182.80±5.50 b 164.17±2.20 c 262.00±1.73 a
碱解氮/(mg·kg−1) alkali-hydrolyzale nitrogen 20.87±1.23 c 20.89±3.08 c 36.34±1.08 a 31.82±0.49 b
有机质/(mg·kg−1) organic matter 93.43±4.52 c 176.73±18.90 b 351.93±8.45 a 335.76±7.48 a
有效磷/(mg·kg−1) available phosphorous 234.66±11.52 b 238.34±8.62 b 221.53±9.32 b 317.30±15.56 a
速效钾/(mg·kg−1) available potassium 74.88±0.00 c 33.33±2.26 d 84.47±0.00 b 282.64±2.26 a
pH 7.23±0.03 a 7.26±0.01 a 7.25±0.01 a 7.16±0.01 b
注：同行数据后不同小写字母表示处理间有显著差异 (P<0.05)；下同。

Note: Data in the same line with different lowercase letters indicated significant difference (P<0.05); the same as below.

 

表 3   不同葡萄园中供试土样真菌物种多样性指数

Tab. 3    Fungal diversity indexes in tested soil samples from different vineyards
 

评价指标 evaluation index BZL DR SN AD

OTU 943±6 c 1 179±86 b 1 866±100 a 1 873±42 a

覆盖率/% coverage 99.83 99.81 99.65 99.62

ACE 1 114±9 b 1 278±36 b 2 141±179 a 2 234±27 a

Chao1 1 120±38 b 1 306±24 b 2 144±228 a 2 243±23 a

Shannon 5.19±0.15 b 5.58±0.11 b 5.82±1.09 b 6.95±0.12 a

Simpson 0.920 0±0.02 b 0.934 4±0.00 b 0.918 8±0.05 b 0.976 7±0.00 a
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2.3    香格里拉不同海拔高度葡萄园根际微生物门

水平群落结构组成分析

2.3.1   不同葡萄园真菌门水平群落结构组成

试验将土壤样品中测序获得的真菌 OTU 归

类到 6 门 14 纲 39 目 71 科 131 属。在所有样品

中都能检测到 2 个门水平上的物种 (图 1)，分别

为子囊菌门 (Ascomycota) 和担子菌门 (Basidio-
mycota)，其平均值分别为 25.58% 和 3.28%，共

占据了全部真菌组成的 28.86%。在这 2 个类群

中，子囊菌门的相对丰度在达日葡萄园土样中显

著高于其他 3 个葡萄园土样，其次是阿东，丰度

最低的是斯农葡萄园；担子菌门的相对丰度在奔

子栏葡萄园土样中显著高于其他 3 个葡萄园土样

(图 1)。
2.3.2   不同葡萄园细菌门水平群落结构组成

试验将土壤样品中测序获得的细菌 OTU 归

类到 50 门 147 纲 229 目 299 科 467 属。有 13 个

门的物种在所有样品中均为优势类群 (图 2)，分

别为变形菌门 (Proteobacteria)、放线菌门 (Actin-

obacteria)、酸杆菌门 (Acidobacteria)、拟杆菌门

(Bacteroidetes)、绿弯菌门 (Chloroflexi)、芽单胞

菌门 (Gemmatimonadete)、疣微菌门 (Verrucomic-
robia)、 浮 霉 菌 门 (Planctomycete)、 厚 壁 菌 门

(Firmicutes)、TM7、硝化螺旋菌门 (Nitrospirae)、
WS3 和蓝细菌门 (Cyanobacteria)。其中，香格里

拉不同海拔高度葡萄园中的优势菌均为变形菌门

(Proteobacteria)、放线菌门 (Actinobacteria) 和酸

杆菌门 (Acidobacteria)，其平均值分别为 30.38%、

17.48% 和 12.55%，共占全部细菌组成的 60.41%。

在这些类群中，变形菌门的相对丰度在达日葡萄

园土样中明显高于其他 3 个葡萄园土样；放线菌

门的相对丰度在奔子栏葡萄园土样中明显高于其

他 3 个葡萄园土样；酸杆菌门的相对丰度在斯农

和阿东葡萄园土样中明显高于其他 2 个葡萄园土

样 (图 2)。
香格里拉不同海拔高度的葡萄园中，奔子栏

葡萄园土样中占优势的门为放线菌门 (Actinobac-
teria)、拟杆菌门 (Bacteroidetes)、厚壁菌门 (Firmi-

 

表 4   不同葡萄园中供试土样细菌物种多样性指数

Tab. 4    Bacterial diversity indexes in tested soil samples from different vineyards
 

评价指标 evaluation index BZL DR SN AD

OTU 9 435±113 b 8 950±320 c 10 158±195 a 9 659±120 ab

覆盖率/% coverage 95.97 95.53 94.80 95.13

ACE 11 752±139 d 12 733±339 c 14 588±112 a 13 711±63 b

Chao1 11 436±171 d 12 292±325 c 14 303±27 a 13 397±146 b

Shannon 10.55±0.00 a 10.97±0.00 a 11.25±0.00 a 11.08±0.00 a

Simpson 0.996 0±0.29 b 0.998 4±0.00 a 0.998 8±0.00 a 0.998 5±0.04 a
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注：不同小写字母表示处理间有显著差异 (P＜0.05)。
Note: Different lowercase letters indicate significant difference (P＜0.05).

图 1    不同葡萄园土壤样品真菌在门水平的优势类群相对丰度

Fig. 1    Relative abundance of dominant groups of fungi in different vineyard soil samples at phylum level
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cutes)、TM7 和蓝细菌门 (Cyanobacteria)，而变形

菌门 (Proteobacteria)、酸杆菌门 (Acidobacteria)、
疣微菌门 (Verrucomicrobia)、浮霉菌门 (Plancto-
mycete)、硝化螺旋菌门 (Nitrospirae) 和 WS3 相对

丰度较低；达日葡萄园土样中占优势的门为变形

菌门 (Proteobacteria)、绿弯菌门 (Chloroflexi)、疣

微菌门 (Verrucomicrobia)、浮霉菌门 (Planctomy-
cete)、硝化螺旋菌门 (Nitrospirae) 和 WS3，而放

线 菌 门 (Actinobacteria)、 拟 杆 菌 门 (Bacteroid-
etes) 和 TM7 相对丰度较低；斯农葡萄园土样中

占优势的门为酸杆菌门 (Acidobacteria) 和芽单胞

菌门 (Gemmatimonadete)，而拟杆菌门 (Bacteroid-
etes)、厚壁菌门 (Firmicutes) 和硝化螺旋菌门 (Ni-
trospirae) 相对丰度较低；阿东葡萄园土样中占优

势的门为酸杆菌门 (Acidobacteria)、疣微菌门

(Verrucomicrobia)、浮霉菌门 (Planctomycete)、硝

化螺旋菌门 (Nitrospirae) 和 WS3，而绿弯菌门

(Chloroflexi)、厚壁菌门 (Firmicutes)、TM7 和蓝

细菌门 (Cyanobacteria) 相对丰度较低 (图 2)。

2.4    香格里拉不同海拔高度葡萄园根际微生物属

水平群落结构组成分析

2.4.1   不同葡萄园真菌属水平群落结构组成

由图 3 可知：香格里拉不同葡萄园土样中丰

度较高的真菌可分为 10 个属，其中丰度最高的

分别为镰刀菌属 (Fusarium)、Laetisaria、生赤壳

属 (Bionectria) 和 Archaeorhizomy。奔子栏葡萄园

土样中明显增加的属为 Laetisaria，而丛赤壳属

(Neonectria) 的丰度则相对较低；达日葡萄园土样

中丰度明显增加的菌群较多，包括生赤壳属

(Bionectria)、镰刀菌属 (Fusarium)、丝核菌属

(Rhizoctonia)、拟青霉属 (Paecilomyces)、白赤壳

属 (Haematonectria) 和毛壳菌属 (Chaetomium)；
斯农葡萄园土样中 Archaeorhizomy 和丛赤壳属

(Neonectria) 丰度明显增加，生赤壳属 (Bionec-
tria) 的丰度则相对较低；阿东葡萄园土样中轮枝

孢属 (Verticillium) 和丛赤壳属 (Neonectria) 丰度

明显增高，镰刀菌属 (Fusarium) 和拟青霉属

(Paecilomyces) 的丰度则相对较低。
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图 2    不同葡萄园土壤样品细菌在门水平的优势类群相对丰度

Fig. 2    Relative abundance of dominant groups of bacteria in different vineyard soil samples at phylum level
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图 3    不同葡萄园土壤样品真菌在属水平的优势类群相对丰度

Fig. 3    Relative abundance of dominant groups of fungi in different vineyard soil samples at genus level

  第 3 期 杨    敏，等：基于高通量测序技术的香格里拉葡萄酒产区根际微生物多样性研究 397  



2.4.2   不同葡萄园细菌属水平群落结构组成

丰度较高的 13 个属的细菌在香格里拉不同

葡萄园土样中的分布如图 4 所示。其中丰度较高

的细菌为红游动菌属 (Rhodoplanes)、拟杆菌属

(Bacteroides)、硝化螺旋菌属 (Nitrospira)、Ster-
oidobacter、链霉菌属 (Streptomyces) 和鞘氨醇单

胞菌属 (Sphingomonas)。香格里拉不同海拔高度

的葡萄园中，奔子栏葡萄园土样中丰度明显增加

的菌群较多，包括鞘氨醇单胞菌属 (Sphingomo-
nas)、黄杆菌属 (Flavobacterium)、德沃斯氏菌属

(Devosia)、链霉菌属 (Streptomyces)、黄色土源菌

属 (Flavisolibacter)、拟杆菌属 (Bacteroides)、芽

孢杆菌属 (Bacillus)、红球菌属 (Rhodococcus)、

席藻属 (Phormidium) 和 Blautia，而红游动菌属

(Rhodoplanes) 和硝化螺旋菌属 (Nitrospira) 丰度

较低；达日葡萄园土样中明显增加的属为硝化螺

旋菌属 (Nitrospira) 和 Steroidobacter，其他菌属

均表现较低的丰度；斯农葡萄园土样中红游动菌

属 (Rhodoplanes) 和鞘氨醇单胞菌属 (Sphingomo-
nas) 丰度明显增加，其他菌属的丰度较低；阿东

葡萄园土样中硝化螺旋菌属 (Nitrospira) 和黄杆菌

属 (Flavobacterium) 丰度明显增高，其他菌属的

丰度均较低。

2.5    土壤理化性质对根际细菌群落的影响

由图 5 可知：电导率、有机质含量、碱解氮

和速效钾对根际细菌群落组成影响较大，而速效
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图 4    不同葡萄园土壤样品细菌在属水平的优势类群相对丰度

Fig. 4    Relative abundance of dominant groups of bacteria in different vineyard soil samples at genus level
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图 5    土壤样品细菌群落与土壤理化因子的冗余分析

Fig. 5    Redundancy analysis between bacterial communities and soil chemical properties
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磷和 pH 值的影响不明显。绿弯菌门 (Chloroflexi)、
变形菌门 (Proteobacteria)、硝化螺旋菌门 (Nitros-
pirae)、WS3、浮霉菌门 (Planctomycetes)、疣微

菌门 (Verrucomicrobia) 的丰度变化与电导率呈正

相关；芽单胞菌门 (Gemmatimonadetes)、酸杆菌

门 (Acidobacteria)、绿弯菌门 (Chloroflexi)、变形

菌门 (Proteobacteria)、硝化螺旋菌门 (Nitrospirae)、
WS3、 浮 霉 菌 门 (Planctomycetes)、 疣 微 菌 门

(Verrucomicrobia) 的丰度变化与有机质含量呈正

相关；速效钾含量与芽单胞菌门 (Gemmatimon-
adetes)、酸杆菌门 (Acidobacteria)、变形菌门 (Pro-
teobacteria)、硝化螺旋菌门 (Nitrospirae)、WS3、
浮霉菌门 (Planctomycetes)、疣微菌门 (Verruco-
microbia) 丰度变化呈正相关；碱解氮含量与芽单

胞菌门 (Gemmatimonadetes)、酸杆菌门 (Acidoba-
cteria)、浮霉菌门 (Planctomycetes) 和疣微菌门

(Verrucomicrobia) 的丰度变化呈正相关。厚壁菌

门 (Firmicutes)、拟杆菌门 (Bacteroidetes)、蓝细

菌门 (Cyanobacteria) 和放线菌门 (Actinobacteria)
的丰度则与电导率、有机质含量、碱解氮和速效

钾含量呈负相关。

3   讨论

本研究对香格里拉产区 4 个不同海拔葡萄园

根际土壤微生物多样性分析结果表明：根际真菌

的测定可以将其归类到 6 门 14 纲 39 目 71 科 131
属，其中子囊菌门 (Ascomycota) 和担子菌门

(Basidiomycota) 为优势菌；根际细菌的测定可以

将其归类到 50 门 147 纲 229 目 299 科 467 属。

有 13 个门水平上的物种在所有样品中均为优势

类群，分别为：变形菌门 (Proteobacteria)、放线

菌门 (Actinobacteria)、酸杆菌门 (Acidobacteria)、
拟杆菌门 (Bacteroidetes)、绿弯菌门 (Chloroflexi)、
芽单胞菌门 (Gemmatimonadete)、疣微菌门 (Ver-
rucomicrobia)、浮霉菌门 (Planctomycete)、厚壁菌

门 (Firmicutes)、TM7、硝化螺旋菌门 (Nitrospirae)、
WS3 和蓝细菌门 (Cyanobacteria)。已有研究表

明：葡萄园土壤是一个天然的微生物菌株资源

库，为微生物生长提供必需的碳源 (氨基酸、有

机酸和碳水化合物)、氮源和生长因子等[5, 13]。在

自然界中，根际微生物与土壤和植物之间存在着

复杂的关系网[14]，一方面直接影响着土壤肥力与

养分循环[15]，另一方面影响着植物生长和健康[16]。

因此，深入研究土壤微生物群落结构不仅可以揭

示植株与微生物的生态关系，对开发利用有益的

土壤微生物也有重要意义。

香格里拉产区葡萄根际微生物多样性分析结

果显示：不同海拔的葡萄园的土壤样品中真菌相

对丰度较高的为镰刀菌属 (Fusarium)、Laetis-
aria、生赤壳属 (Bionectria) 和 Archaeorhizomy-
ces，细菌相对丰度较高的为红游动菌属 (Rhodo-
planes)、拟杆菌属 (Bacteroides)、硝化螺旋菌属

(Nitrospira) 和 Steroidobacter。新疆产区 3 个不同

葡萄园的土壤微生物研究结果显示：真菌的主要

类群为酵母菌属 (Saccharomyces)、粪壳菌属

(Sordaria)、Tetracladium 和地丝霉属 (Geomyces)；
丰度最大的细菌为 Kaistobacter、节杆菌属 (Arth-
robacter) 和斯克尔曼氏菌属 (Skermanella)[5]。由

此可见，香格里拉产区的优势土壤微生物与新疆

产区存在非常明显的差异。新疆是中国十大酿酒

葡萄产区之一，而香格里拉产区是高原特色酿酒

葡萄的新兴产区，二者的气候和土壤均存在较大

差异，这可能是导致二者根际微生物差异明显的

重要原因。已有研究表明：酿酒葡萄品质是由其

品种特性和生长环境共同决定的，要种出果实品

质上乘且具有明显风味的酿酒葡萄，气候和土壤

条件非常重要[17]。葡萄根际微生物是葡萄根际微

生态系统的重要组成部分，随着根际微生物群落

的消长变化，葡萄根际微生态环境随之发生改

变，影响葡萄果实品质的形成[18]。因此，需要进

一步深入分析中国代表性的酿酒葡萄种植区根际

微生物的组成和功能，并将根际微生物群落的变

化与植株生长、果实品质和葡萄酒风味进行关联

分析，或许可以从根际微生物的角度解析不同产

区葡萄酒独特的风味。

RDA 分析是为了检测微生物群落组成与环境

变量土壤理化性质之间的关系。在香格里拉的不

同区域，土壤的电导率、有机质含量、碱解氮和

速效钾对根际细菌群落组成影响较大，而速效磷

和 pH 值影响不明显。绿弯菌门 (Chloroflexi)、变

形菌门 (Proteobacteria)、硝化螺旋菌门 (Nitros-
pirae)、WS3、浮霉菌门 (Planctomycetes)、疣微

菌门 (Verrucomicrobia)、芽单胞菌门 (Gemmati-
monadetes) 和酸杆菌门 (Acidobacteria) 的丰度与

土壤理化性质呈正相关，而厚壁菌门 (Firmicutes)、
拟杆菌门 (Bacteroidetes)、蓝细菌门 (Cyanobacteria)

  第 3 期 杨    敏，等：基于高通量测序技术的香格里拉葡萄酒产区根际微生物多样性研究 399  



和放线菌门 (Actinobacteria) 的丰度则与土壤理化

性质呈明显的负相关关系。土壤根际细菌群落结

构受根际土壤微环境诸多因素的影响，如质地、

矿物成分和有机质等，而施肥、耕作和种植等不

同葡萄园管理方式及重金属、有机污染物等外部

因素有可能影响土壤的理化性质，从而改变根际

微生物群落的组成和分布[19-21]。

香格里拉葡萄产区是目前世界上海拔最高的

酿酒葡萄产区之一。该区域独特的地理气候可能

导致根际中某些微生物的选择性富集，达日葡萄

园土样中真菌丰度明显增加的种类较多，奔子栏

葡萄园土样中细菌的丰度增加明显。在特殊的环

境条件甚至是环境胁迫下，植物可以通过改变根

系分泌物的组成和丰度来特异性地选择根际微生

物群落组成[22-23]。因此，后续试验亟深入分析香

格里拉产区特殊环境下特有的根际微生物种群，

并研究这些特征微生物的出现与哪些环境气象因

子相关。
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