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摘 要：随着全球生态环境问题的日益凸显，生态修复已成为重要的研究课题。团粒喷播技术

作为一种新兴的生态修复手段，在植被恢复方面具有显著优势。【目的】探究团粒喷播修复过程

中植物群落组装与土壤微生物群落的关系。【方法】通过对珠海长琴岛边坡不同喷播批次样地的

深入调查，剖析先锋植物群落结构、土壤养分含量与土壤真菌、细菌群落特征之间的内在联系。

【结果】长琴岛喷播修复土壤真菌群落主要由 9 个门组成，其中子囊菌门(Ascomycota)和担子菌门

(Basidiomycota) 为 优 势 菌 门 ， 细 菌 群 落 则 以 假 单 胞 菌 门 (Pseudomonadota)、 酸 杆 菌 门

(Acidobacteriota) 和拟杆菌门 (Bacteroidota) 为优势菌门。在功能方面，与植物致病性 (plant 

pathogen)、木材腐解(wood saprotroph)和内生共生(endophyte)功能相关的真菌相对丰度较高，与氮

循环功能相关的细菌相对丰度较高。采用支持向量机法确定了与喷播批次间差异紧密相关的 24 个土

壤微生物及养分指标；通过聚类分析将主要修复植物分为 2 组，将 24 个相关土壤微生物和养分

指标分为 4 类；通过组间相关分析得出植物组合与土壤微生物和养分指标之间存在对应相关性。

【结论】不同喷播批次间的群落结构和多样性存在差异，植物群落组装对土壤微生物群落结构和

功能具有重要影响。本研究成果为生态修复实践提供了关键的理论支撑，有助于进一步优化生态

修复策略，提升生态系统的稳定性和可持续性。
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Abstract: As global eco-environmental issues have aroused increasing concern, ecological 
restoration has become a key research topic. As an emerging technology for ecological 
restoration, aggregate spray-seeding offers significant advantages in vegetation restoration. 
[Objective] To reveal the relationship between plant community assembly and soil microbial 
communities during the aggregate spray-seeding restoration process. [Methods] A comprehensive 
investigation was conducted at plots of various seeding batches on the slopes of Changqin Island 
in Zhuhai City, focusing on the internal relationships of the structures of pioneer plant 
communities with soil nutrient content and characteristics of soil fungal and bacterial 
communities. [Results] The soil fungal community in the aggregate spray-seeding restoration 
area of Changqin Island was mainly composed of 9 phyla, among which Ascomycota and 
Basidiomycota were dominant. The soil bacterial community was dominated by Pseudomonadota, 
Acidobacteriota, and Bacteroidota. The soil fungi of plant pathogens, wood saprotrophs, and 
endophytes exhibited high abundance, while a large proportion of bacteria were involved in 
nitrogen cycling. Using the support vector machine method, we identified 24 soil microbial and 
nutrient indicators related to differences across aggregate spray-seeding batches. The cluster 
analysis classified the main restoration plants into two groups and the 24 soil-microbial and 
nutrient indicators into four categories. The inter-group correlation analysis showed significant 
associations of plant combinations with soil microbial and nutrient indicators. [Conclusion] 
Substantial differences in community structure and diversity are observed among different 
aggregate spray-seeding batches. Plant community assembly significantly influences the structures 
and functions of soil microbial communities. The findings of this study provide essential 
theoretical support for ecological restoration practices, contributing to the optimization of 
restoration strategies and enhancing ecosystem stability and sustainability.
Keywords: ecological restoration; fungi; bacteria; restoration ecology

自然生态系统破坏是当前亟需全球合力解

决的重大问题，联合国和我国均提出了远大的

生态治理方案和计划，将生态修复作为解决该

问题的主要应对手段[1-2]。随着生态修复实践的

增多，一些新的生态修复理论和技术逐渐被提

出和应用[3]。有观点认为，生态修复的实质是通

过人为干预恢复生态系统的结构、功能和稳定

性，而植物群落的恢复和建立是边坡生态修复
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的核心任务[3]。植物群落的恢复和建立过程包括

环境对物种的筛选、物种之间的竞争以及生态

位的形成等，这一过程被称为植物群落组装或

群落构建[4-5]。然而，以往生态修复采用的传统

种植方法，已经人为地决定了群落的基本组成

模式，因此鲜有针对生态修复植物群落组装的

研究。

团粒喷播技术通过将大量植物种子混入人

工土壤中，以喷射的方式建立种子库和表层土

壤，其较高的机械化水平使其修复效率远高于

传统技术[6]，并且在我国各气候类型区均已得到

广泛应用[3]。团粒喷播通过混合多种植物种子构

建群落，密集的种间互作导致群落组装结果具

有不确定性[3,7-9]，因此有必要对团粒喷播修复

(spray-seeding restoration, SR)的植物群落组装过

程进行深入研究。此外，微生物与生态系统的

修复阶段或演替程度密切相关[10-11]。土壤微生

物能够调控土壤养分循环、有机碳转化、土壤

结构形成，并在协助植物养分获取、病害防控、

提高种子活力等方面发挥重要作用[12-16]。反之，

植物群落的组成能够通过调控凋落物的数量和

成分、改变微生物共生寄主类型等方式影响土

壤微生物的群落组成[17]。前人研究指出，尽管

植物与微生物之间的关系密切，但植物组成和

多样性影响土壤微生物群落的机制仍未得到充

分探索[18-19]。虽然已有研究报道了团粒喷播技

术对土壤微生物群落的结构、多样性、功能以

及生活策略的影响[6-7,18]，但关于生态修复中植

物群落组装与土壤微生物群落之间关系的研究

仍较少涉及。这些知识的欠缺限制了对修复植

物群落结构和功能的预测、修复效果增强技术

以及辅助菌剂的开发，因此有必要对此开展深

入研究。

长琴岛，原名三角岛，是中国(可能也是世

界上)首个采用团粒喷播技术进行生态修复的无

居民海岛[6]。长琴岛上存在着多个团粒喷播修复

区域，已有研究报道了这些区域的植物生物量、

碳汇、土壤细菌群落等特征[3,7,19]，这为探究喷

播修复植物群落构建与土壤微生物群落之间的

关系提供了充分的研究基础。本研究拟通过分

析不同团粒喷播样地之间的先锋植物群落结构、

土壤养分含量和土壤真菌、细菌的群落特征，

探讨三者之间的关系，以期揭示生态修复中植

物群落构建与土壤微生物群落之间的互动机理，

为生态修复的理论创新和工程技术实践提供

依据。

1　材料与方法　材料与方法

1.1　研究区概况

长琴岛(22.14−22.15°N，113.70−113.72°E)位

于中国澳门东侧 13 km 的海域，隶属中国珠海

市。该岛气候类型为热带海洋性季风气候，

2022 年平均气温为 22.7 ℃，年最高气温为

37.4 ℃，最低气温为 6.0 ℃，年降雨量 2 030.8 mm。

长琴岛的自然土壤类型在系统分类中为铁质湿

润雏形土对应发生分类的砖红壤，表土层有机

碳含量为 (16.6±3.8) g/kg，全氮含量为 (0.80±

0.10) g/kg，C:N 比为 29.1−14.2。

长琴岛的自然植被中，乔木主要有大叶相

思(Acacia auriculiformis A. Cunn. ex Benth.)、木

麻 黄 (Casuarina equisetifolia L.)、 台 湾 相 思

(Acacia confusa Merr.)、 笔 管 榕 (Ficus 

subpisocarpa Gagnep.)、 野 漆 树 [Toxicodendron 

succedaneum (L.) Kuntze]等，灌木主要有了哥王

[Wikstroemia indica (Linn.) C. A. Mey]、鞍叶羊蹄

甲 (Bauhinia brachycarpa Wall. ex Benth.)、假杜

鹃 (Barleria cristata L.)、 兰 香 草 [Caryopteris 

incana (Thunb.) Miq.]、 石 斑 木 [Rhaphiolepis 

indica (L.) Lindl.]、黄杨[Buxus sinica (Rehder & 

E. H. Wilson) M. Cheng]、 夹 竹 桃 (Nerium 

oleander L.) 等 ， 草 本 主 要 有 马 唐 [Digitaria 

sanguinalis (L.) Scop.]、鬼针草(Bidens pilosa L.)、

假臭草[Praxelis clematidea (Hieron. ex Kuntze) R.

M. King & H. Rob.]、 白 羊 草 [Bothriochloa 

ischaemum (L.) Keng]、 毛 马 齿 苋 (Portulaca 
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pilosa L.)、蒲苇 [Cortaderia selloana (Schult. & 

Schult. f.) Asch. & Graebn.]、 龙 葵 (Solanum 

nigrum L.)、类芦[Neyraudia reynaudiana (Kunth) 

Keng ex Hitchc.]、五节芒 [Miscanthus floridulus 

(Labill.) Warburg ex K. Schumann]等。此外，岛

上有成片的蜈蚣凤尾蕨(Pteris vittata L.)。岛上

原有的人工林为桉树(Eucalyptus robusta Sm.)-木

麻黄混交林，桉树的株行距为 3 m×3 m，木

麻黄栽植于桉树行间，株距为 1 m。长琴岛

历史上曾被用作采石场，其表面植被因采石

活动受到严重破坏。在本次修复之前，部分

受损区域被种植了桉树和木麻黄混交林。

2020 年，采用团粒喷播技术对海岛受损边

坡进行了修复，并对一些生长不良的传统造

林地进行了林相改造 [6-7]。

1.2　不同样地的位置及采样方法

本研究采用的喷播土壤为人工制造的土壤

基质，各批次土壤的制备均遵循同一配方。该

人工土壤的理化指标为：容重 0.6−1.2 g/cm3，有

效持水量体积比≥40%，总孔隙度≥40%，有

机质≥50 g/kg，全氮≥1.5 g/kg，全磷≥1.5 g/kg，

全钾≥10.0 g/kg，pH 值为 5.8−7.3，电导率为

0.4−3.0 ms/cm，阳离子交换量≥15 me/100 g。

配制团粒土壤的不同物料的体积比约为：黏

土 30%−32%、植物纤维 19%−25%，稳定剂

3%−6%，团粒剂 0.035%−0.085%，肥料 2%，

水 36%−45%，种子 0.9%−3.3%。其中，团粒

剂为聚丙烯酰胺、阿拉伯树胶、石蜡胶、硬

脂酸钙、水玻璃中的一种或几种物质混合，

稳定剂为变性淀粉、黄腐酸、壳聚糖、腐植

酸中的一种或者几种物质混合，具体成分比

例处于技术保密状态。

采样时间为 2022 年 12 月。喷播修复样地

根据喷播批次分为 4 个区域，分别为 SRI、

SRII、SRIII 和 SRIV。其中 SRI 和 SRII 位于南

坡，而 SRIII 和 SRIV 位于北坡。每个区域选择

3 个 10 m×10 m 的样地，不同区域的植物群落之

间存在明显差异(图 1)。喷播区域的先锋植物有

银合欢 [Leucaena leucocephala (Lam.) de Wit]、

车 桑 子 (Dodonaea viscosa Jacquem)、 金 合 欢

[Vachellia farnesiana (L.) Wight & Arn]、台湾相

思 (Acacia confusa Merr.) 和 望 江 南 [Senna 

occidentalis (L.) Link] 5 种。 SRI 区域植物群

落中，车桑子为最大优势种，此外还有望江

南和银合欢；SRII 区域和 SRIII 区域的最大

优势种为银合欢，但 SRII 区域植物群落中

还有台湾相思和金合欢，而 SRIII 区域的植

物群落中有望江南；SRIV 群落中无明显的

最大优势种，银合欢、望江南和车桑子的数

量较为接近。

在每个样地中，采用多点混合方法采集土

壤样品，取样深度为 0−10 cm。所有采样工具在

采样前均经过灭菌消毒处理。用于微生物测序

的样品，每份约 10 g，在−80 ℃下冷藏和运输。

同时采集用于测定土壤养分指标的样品。本研

究采样区的喷播植被配备有喷灌系统，采样时

间为喷灌后 1 h，土壤含水量约为 25%−30%，

相对均匀。

1.3　土壤理化性质测定

土壤有机碳(soil organic carbon, SOC)的测定

采用重铬酸钾-浓硫酸外加热法[20]，全氮(total 

nitrogen, TN)的测定采用凯氏法[21]，全磷 (total 

phosphorus, TP)和全钾(total potassium, TK)采用

碳酸钠熔融法提取[22]，TP 测定采用比色法，TK

测定采用火焰光度计。土壤 pH 采用电极法测

定，土水比为 1 g:5 mL。

1.4　土壤微生物测序

PCR 由苏州金唯智生物科技有限公司完成。

双端测序得到的正反向 reads 首先进行两两组装

连接，过滤拼接结果中含有 N 的序列，保留序

列长度大于 200 bp 的序列。经过质量过滤，去

除嵌合体序列，最终得到的序列用于操作分类

单元 (operational taxonomic unit, OTU)分析，使

用 VSEARCH (v1.9.6)进行序列聚类(序列相似性

设为 97%)，比对 ITS rDNA 的参考数据库为
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UNITE ITS (v9.0)数据库 (https://unite.ut.ee/)，比

对 16S rRNA 基因参考 Silva (v138)数据库(https://

www. arb-silva. de/documentation/release-138)。然

后 用 核 糖 体 数 据 库 项 目 (ribosomal database 

program, RDP)贝叶斯算法对 OTU 的代表性序列

进行物种分类学分析，并在不同物种分类水平

下统计每个样本的群落组成。

基于 OTU 的分析结果，采用对样本序

列进行随机抽平的方法，分别计算 Shannon、

Chao1 多样性指数以反映群落的物种丰度和

多样性。真菌功能采用 FUNGuild 数据库(https:// 

github.com/UMNFuN/FUNGuild) 注释 [23]，细菌

功能采用 FAPROTAX 数据库 (v1.2.7)注释 [24]。

1.5　数据分析方法

采用方差分析(analysis of variance, ANOVA)

比较不同修复批次之间土壤微生物和养分指标

的差异显著性，如果在 P<0.05 水平显著，则采

用 Duncan 法进行两两比较，并使用不同的小写

字母标注组间存在的显著(P<0.05)差异。植物群

落和真菌群落在不同修复区域之间的差异采用

聚类分析，聚类分析依据堪培拉距离。通过聚

类分析和支持向量机筛选最能区分不同聚类的

微生物属和土壤指标。具体方法为：将真菌和

细菌各属的相对丰度和土壤指标合并成一个指

标库，根据聚类分析结果，通过支持向量机筛

选与前 3 级分类有关的指标，如果筛选后的指

标数大于 20，则只保留重要性排在前 20 的指

标。由于支持向量机的分析结果虽然重复性较

高但并非完全一致，因此每次支持向量机筛选

的各指标重要性数值均为执行 10 次结果的均

值。最后，采用组间 Pearson 相关分析法结合聚

类分析，分别探究主要修复植物与土壤微生物

的群落组成和功能之间的关系。所有误差项均

以标准差表示。

ANOVA 和 Duncan 两两比较通过 SPSS 22.0

软件实现；细菌和真菌的功能注释及支持向量

图1　不同喷播样地的植物群落组成。SRI、SRII、SRIII和SRIV分别为4个喷播批次区域，每个区域调查

了3个样地；聚类分析依据堪培拉距离，下同。

Figure 1　Plant community composition of different spray seeding plots. SRI, SRII, SRIII, and SRIV are areas of 

the four spray-seeding batches respectively, and three plots were investigated in each area. The cluster analysis 

was based on Canberra distance. The same as below.
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机 分 析 通 过 BioinCloud 网 站 (https://www.

bioincloud.tech/)实现；聚类分析和组间相关性分

析通过 Chip Graphing 网站 (https://www.chiplot.

online/)实现。

2　结果与分析　结果与分析

2.1　土壤真菌群落的结构、多样性及功

能分析

长琴岛喷播修复区土壤真菌群落主要由

9 个 门 组 成 ( 图 2)。 其 中 ， 子 囊 菌 门

(Ascomycota)和担子菌门(Basidiomycota)为优势

菌门，分别检测到 11 个和 7 个菌纲。其中，

属于 Ascomycota 的座囊菌纲(Dothideomycetes)、

粪 壳 菌 纲 (Sordariomycetes) 和 属 于

Basidiomycota 的伞菌纲(Agaricomycetes)的相对

丰度均值分别为 11.89%、49.35% 和 18.53%，

是优势菌纲。聚类分析结果表明，各个喷播

批次的土壤真菌群落之间具有明显区别：

SRI 与 SRII 之间的土壤真菌群落较为相似，

图2　土壤真菌各菌纲的相对丰度热图及聚类分析

Figure 2　Heatmap and cluster analysis of relative abundances of soil fungal classes.
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而 SRIII 与 SRIV 之间的土壤真菌群落较为相

似，该聚类结果与坡向一致 (图 2)。盘菌纲

(Orbiliomycetes)的相对丰度在南坡土壤中明显

高于北坡。

修复区土壤真菌群落的 Chao1 和 Shannon

指数分别在 333.9−449.2 和 4.46−5.60 之间 (图

3A、3B)。SRI 和 SRIII 的 Chao1 和 Shannon 指

数均显著低于 SRII 和 SRIV (P<0.05)，表明

SRI 和 SRIII 批次修复样地的土壤真菌群落物

种数和多样性均低于 SRII 和 SRIV。喷播修复

区域与植物致病性 (plant pathogen)、木材腐解

(wood saprotroph)和内生共生(endophyte)这 3 项

功能相关的土壤真菌相对丰度较高，平均值

分别为 11.40%、13.93% 和 13.91% (图 3C)。此

外，SRIII 的土壤真菌具有较高的粪便腐解

(dung saprotroph) 及 凋 落 物 腐 解 功 能 (litter 

saprotroph)，而 SRII 的土壤真菌具有较高的土

壤腐解功能(soil saprotroph)。

图3　土壤真菌群落的多样性指数和功能。A：Chao1指数；B：Shannon指数；C：主要功能。不同小写字

母表示不同喷播批次区域之间存在显著(P<0.05)差异，下同。

Figure 3　Diversity index and function of soil fungal community. A: Chao1 index; B: Shannon index; C: Main 

functions. Different lowercase letters indicate significant (P<0.05) differences between different spray batch 

areas. The same as below.
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2.2　土壤细菌群落的结构、多样性及功

能分析

长琴岛喷播修复区域土壤细菌群落由 19 个

菌门组成，其中变形菌门(Proteobacteria, 现归为

假 单 胞 菌 门 Pseudomonadota)、 酸 杆 菌 门

(Acidobacteriota)和拟杆菌门 (Bacteroidota)是优

势 菌 门 ， 相 对 丰 度 的 均 值 分 别 为 45.14%、

28.81% 和 10.96% (图 4)。聚类分析结果表明，

SRI 和 SRII 批次的土壤细菌群落比较相似，而

SRIII 与 SRIV 批次的土壤细菌群落比较相似，

该结果与土壤真菌的聚类分析结果一致，也与

坡向一致。黏球菌门(Myxococcota, 现归为假单

胞菌门 Pseudomonadota)的相对丰度，在北坡明

显高于南坡，而芽孢杆菌门(Bacillota)的相对丰

度，在南坡高于北坡。

修复区土壤细菌群落的 Chao1 和 Shannon

指数分别在 248.4−431.9 和 6.88−7.40 之间 (图

5A、5B)。喷播修复区域不同喷播批次的 Chao1

指数(指示物种数)从大到小依次为：SRIV>SRII

>SRIII>SRI，各处理之间均差异显著 (P<0.05，

图 5A)。SRIII 和 SRIV 的土壤的 Shannon 指数

(指示多样性)显著高于 SRI 和 SRII (P<0.05，图

5B)。土壤细菌群落功能分析结果表明，喷播修

复土壤与氮循环功能的细菌具有较高的相对丰

度，这些功能包括硝酸还原(nitrate reduction)、

固 氮 (nitrogen fixation) 和 脲 水 解 (ureolysis) 

(图 5C)。

2.3　不同喷播批次之间的土壤养分、微

生物的差异及其与修复植物之间的相关

性分析

SRIII 和 SRIV 的土壤 SOC 含量显著高于

SRI 和 SRII (P<0.05，图 6A)，TN 含量在不同喷

图 4　土壤细菌群落各菌门的相对丰度热图及聚类分析。变形菌门 (Proteobacteria)与黏球菌门

(Myxococcota)现归为假单胞菌门(Pseudomonadota)。

Figure 4　 Heatmap and cluster analysis of relative abundances of soil bacterial phyla. The bacterial phylum 

Proteobacteria and Myxococcota are reclassified under the phylum Pseudomonadota now.
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播批次之间无显著差异(图 6B)，SRIII 的土壤

TP 含量显著高于其余 3 个批次(P<0.05，图 6C)，

4 个喷播批次的土壤 TK 含量从大到小依次为：

SRII>SRI≈SRIV>SRIII (图 6D)。

反映 SRI 与其余批次之间差异的土壤微生

物和养分指标有 20 个，包含 13 个真菌属的相

对丰度、5 个细菌属的相对丰度以及 SOC 和 TK

的 含 量 ( 图 7A)。 真 菌 属 枝 梗 瓶 霉 属                      

(Ramophialophora)、木霉属 (Trichoderma)、锥

盖伞属 (Conoecybe)的相对丰度及 SOC 和 TK

含量是平均重要性最高的 5 个指标。所有土

壤微生物和养分指标中仅有 13 个指标能够反

映 SRII 与 SRIII+SRIV 之间的差异，其中包含

7 个真菌属的相对丰度、3 个细菌属的相对丰

度以及 SOC 和 TK 的含量(图 7B)。SOC 和 TK

的含量是平均重要性最高的 2 个指标。能反

映 SRIII 与 SRIV 之间差异的土壤微生物和养

分指标有 18 个，包含 12 个真菌属的相对丰

度、4 个细菌属的相对丰度以及 SOC 和 TK 的

含 量 ( 图 7C)。 细 菌 属 鞘 氨 醇 单 胞 菌 属

(Sphingomonas)及真菌属光柄菇属(Pluteus)、裸

脚伞属(Gymnopus)、Ramophialophora、Conoecybe

的相对丰度是平均重要性最高的 5 个指标。

综合所有支持向量机的分析结果，共得到 24

个能够指示喷播批次之间差异的土壤微生物

及养分指标。

聚类分析结果表明，修复植物根据与土壤

微生物和养分指标之间的相关性可以分为 2 组，

图5　土壤细菌群落的多样性指数和功能。A：Chao1指数；B：Shannon指数；C：主要功能。

Figure 5　Diversity index and function of soil bacterial community. A: Chao1 index; B: Shannon index; C: Main 

functions.
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分别是：(1) 望江南+车桑子；(2) 银合欢+金合

欢+台湾相思。土壤微生物和养分指标则可以根

据与植物之间的相关性，通过聚类分析分为 4 类 

(图 8)。第 1 类指标与第(1)组植物正相关而与第

(2)组植物负相关，包括 3 个真菌属(Podospora、

Conocybe 和 Trichoderma) 及 3 个 细 菌 属

(Vicinamibacteraceae、S0134_terrestrial_group 和

Dongia)。这些土壤微生物可能是第(1)组植物的

共生微生物，能够提高望江南或车桑子的竞争

优势。第 2 类指标与第(2)组植物正相关而与第

(1)组植物负相关，这类指标中出现 TK 含量说

明第(1)组植物的生长可能对钾元素的消耗较大；

此外，这类指标中包含 6 个真菌属 (Preussia、

Lecythophora、 Fusarium、 Acrocalymma、

Neopyrenochaeta 和 Ramophialophora)及 1 个细

菌属(RB41)，说明这些土壤微生物可能是第(2)

组植物的共生微生物。第 3 类指标与望江南和

银合欢的生长密度正相关，包括 SOC 含量、5 个

真菌属(Subulicystidium、Rhexodenticula、Pluteus、

Coprinopsis 和 Paramyrothecium)和 1 个细菌属

(Ensifer)。第 4 类指标与望江南和银合欢的生长

密度负相关，包括 2 个真菌属 (Gymnopus 和

Entoloma)及 1 个细菌属(Sphingomonas)。第 3 类

指标和第 4 类指标说明，本研究的喷播植物群

落中可能还有一个潜在的植物组合，即望江南+

银合欢(图 8)。

聚类分析结果表明，根据与土壤微生物功

能之间的相关性，修复植物可以分为 2 组，分

图6　不同喷播批次土壤的有机碳(SOC)、全氮(TN)、全磷(TP)及全钾(TK)含量

Figure 6　Soil organic carbon and nutrient content in different spray seeding batches. A: Soil organic carbon 

(SOC); B: Total nitrogen (TN); C: Total phosphorus (TP); D: Total potassium (TK).
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图7　各喷播批次之间土壤微生物和养分差异特征的支持向量机分析。A：反映SRI与其余批次之间差异的

指标；B：反映SRII与SRIII+SRIV之间差异的指标；C：反映SRIII与SRIV之间差异的指标。3次分析的分

组依据为图1的植物群落组成聚类分析。

Figure 7　Support vector machine analysis of differences in soil microorganisms and nutrients among different 

spray seeding batches. A: The indicators reflecting the differences between SRI and other batches; B: The 

indicators reflecting the differences between SRII and SRIII+SRIV; C: The indicators reflecting the differences 

between SRIII and SRIV. The grouping of the three analyses was based on the cluster analysis of plant 

community composition in Figure 1.
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别是： (1) 望江南+车桑子； (2) 银合欢+金合

欢+台湾相思。该结果与图 8 一致 (图 9)。土

壤微生物功能指标根据与植物之间的相关性

可以分为 4 类。第 1 类功能与第 (1)组植物

正相关而与第 (2)组植物负相关，包括 4 个

真 菌 功 能 (soil saprotroph、 endomycorrhizal、

endophyte 和 animal pathogen)及 3 个细菌功能

(nitrogen fixation、 predatory or exoparasitic 和

methanol oxidation)，表明第(1)组植物的共生真

菌主要以内生菌或内生菌根的形式存在，能

够促进土壤中有机物的腐化和分解并对动物

具有致病性，而该组植物的共生细菌则具有

固氮、捕食性或体外寄生以及甲醇氧化的功

能。第 2 类功能与第(2)组植物正相关而与第

(1) 组 植 物 负 相 关 ， 包 含 3 个 真 菌 功 能

(ectomycorrhizal、 arbuscular mycorrhizal 和

图8　主要修复植物生长密度与土壤微生物和养分指标之间的相关性分析。**和*分别表示在P<0.01和P<

0.05水平显著，下同。

Figure 8　Correlation analysis between growth density of main restoration plants and soil microbial and nutrient 

indicators. ** and * indicate significant levels at P<0.01 and P<0.05, respectively. The same as below.
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nematophagous)及 3 个细菌功能 (fermentation、

chitinolysis 和 aromatic compound degradation)，

表明第(2)组植物的共生真菌主要以外生菌根

和丛枝菌根的形式存在，并具有捕食线虫的

作用；而该组植物的共生细菌则具有发酵、

几丁质分解和芳香化合物降解的功能。第 3

类功能与望江南和银合欢的生长密度正相关，

包 括 3 个 真 菌 功 能 (plant saprotroph、 dung 

saprotroph 和 litter saprotroph)和 3 个细菌功能

(nitrate reduction、 chloroplasts 和 intracellular 

parasites)，表明望江南+银合欢组合的共生真

菌擅长分解植物体、粪便及凋落物中的有机

物，而该植物组合的共生细菌可能具有硝酸

还原、含有叶绿素以及胞内寄生的功能。第 4

类功能与望江南和银合欢的生长密度负相关，

包 括 3 个 真 菌 功 能 (plant pathogen、 fungal 

parasite 和 wood saprotroph) 及 3 个 细 菌 功 能

(animal parasites or symbionts、 cellulolysis 和

ureolysis)。这些功能 (植物病害、真菌寄生、

木材腐解、动物共生、纤维素水解和脲水解)

显然与植物的病原体和捕食者的活动密切相

关，是不利于植物生长的因素。

图9　主要修复植物生长密度与土壤微生物功能之间的相关性分析

Figure 9　Correlation analysis between growth density of main restoration plants and soil microbial functions.
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3　讨论　讨论

3.1　通过团粒喷播形成的植物群落对土

壤微生物群落的影响

本研究发现长琴岛喷播修复土壤真菌群落

的优势菌门为 Ascomycota 和 Basidiomycota，其

中 Dothideomycetes、 Sordariomycetes 和

Agaricomycetes 是优势菌纲。前人对热带林地土

壤 真 菌 的 研 究 也 发 现 Ascomycota 和

Basidiomycota 是该区域的真菌优势门[25-27]。然

而，本研究发现的修复土壤真菌群落优势菌纲

与前人对自然林地的研究结果略有不同。例如，

前人多数研究发现热带雨林土壤真菌群落的优

势菌纲包含银耳纲 (Tremellomycetes)而不包含

Dothideomycetes[25,27]，而本研究生态修复林地土

壤中 Dothideomycetes 是真菌群落的优势菌纲，

而 Tremellomycetes 的相对丰度较小。这可能是

因为生态修复区域的植物群落尚处于新建阶段，

尚 未 形 成 一 定 数 量 的 枯 死 木 或 老 树 ， 而

Tremellomycetes 真菌倾向于在枯木和老树的枯枝

上附生[28]。相比之下，Dothideomycetes 多为植

物的病原微生物，在人工新建植被环境中较为

多见[29]。

在细菌方面，本研究发现生态修复土壤的

细 菌 群 落 以 Proteobacteria ( 现 归 为

Pseudomonadota)、 Acidobacteriota 和

Bacteroidota 为优势菌门。前人研究发现，国内

热带地区林地土壤细菌群落的优势菌门为

Proteobacteria ( 现 归 为 Pseudomonadota)、

Acidobacteriota 和 Actinobacteria[25,30-31]。本研究

生态修复土壤中的 Actinobacteria 相对丰度仅次

于 Bacteroidota，处于第 4 位。因此，前人研究

与本研究结果最明显的区别在于 Bacteroidota 的

相对丰度。出现这一区别可能是因为属于

Bacteroidota 的细菌在肠道和粪便中有较高的相

对丰度[32]，而本研究采用的团粒喷播技术使用

的人工土的原料配方中包含大量的粪便堆肥。

本研究还发现在长琴岛喷播修复区的植物

群落组装过程中形成了典型的植物组合，例如

组合 1 (望江南+车桑子)、组合 2 (银合欢+金合

欢+台湾相思)以及潜在组合(银合欢+望江南)，

这些植物组合与土壤微生物群落结构和功能密

切相关。以往研究表明，植物组合能够通过根

系分泌物和凋落物的成分影响微生物的生长和

群落结构[14,33-34]，这与本研究的结果一致。本研

究表明，与植物组合 1 正相关的微生物功能包

括内生菌或内生菌根、固氮、动物致病性、捕

食性或体外寄生、土壤有机物腐解和甲醇氧化，

这些功能有利于植物获取氮素等养分，并能够

帮助植物抵抗动物侵害。以往研究表明，

Trichoderma 和 Dongia 能够拮抗植物病原真菌并

刺激植物生长和防御[35-36]。这 2 个微生物属与

植物组合 1 正相关，因此本研究与以往研究结

果一致。此外，结果还表明真菌属 Podospora 也

与植物组合 1 正相关。Podospora 在植物对磷的

获取上具有重要作用[37]。因此，选择植物组合 1

作为修复植物可通过微生物途径获得营养元素

氮和磷，并在共生微生物的协助下抵御动物和

病原微生物的侵袭，适合用于养分贫瘠的修复

区。植物组合 2 与外生菌根、从枝菌根、捕食

线虫等真菌功能以及发酵、几丁质分解和芳香

化合物降解等细菌功能正相关。前人研究表明，

外生菌根和从枝菌根分别能以不同的形式帮助

植物获取养分，并且通过菌根系统扩充植物根

系在土壤中的接触范围[38-39]。因此，选择植物

组合 2 作为修复植物，可以通过共生微生物的

作用降解土壤中的糖类、酰胺类和芳香类有机

物，非常适合有机污染物场地的修复。此外，

一些退化植被中存在严重的线虫病，如松材线

虫病，一些研究也提出通过真菌来进行线虫防

治[40]。植物组合 2 的共生真菌具有捕食线虫的

功能，因此可以考虑引入该类型植物组合，通

过其共生真菌解决线虫病的危害。需要注意的

是，本研究采用的植物种类中以豆科植物偏多，

而其他植物较少。未来研究应探索当采用更加

多样化的植物种子进行生态修复时，能够形成
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的植物组合及其对土壤微生物的影响。

3.2　环境因子与植物和微生物群落之间

的关系

坡度、坡位、坡向等立地条件因子能够影

响光照、温度、水分等环境因子，从而影响植

物和微生物的生长[41-42]。本研究结果表明，微

生物群落及其功能在不同坡向之间存在显著的

聚类差异，即 4 个喷播批次分为 I、II (南坡组)

和 III、IV (北坡组) 2 组；然而，不同坡向的植

物群落组成不具备一致的聚类差异。这表明部

分微生物对环境因子的敏感性可能高于植物群

落结构，例如本研究发现的真菌 Orbiliomycetes

纲和细菌 Myxococcota (现归为 Pseudomonadota)、

Bacillota，具有明显的坡向分布差异。在大理苍

山 地 区 开 展 的 一 项 研 究 表 明 ， 属 于

Orbiliomycetes 的几个真菌属的检出率和多样性

指数在次级南坡大于次级北坡[42]，这与本研究

结 果 一 致 。 细 菌 Myxococcota ( 现 归 为

Pseudomonadota)与 Bacillota 的分布规律明显与

微生物本身的生理特性有关：Myxococcota(现归

为 Pseudomonadota)是具有兼性捕食特性的细

菌，能够通过胞外分泌物实现群体合作，通过

集体分泌胞外酶和抑菌素来捕食其他细菌或真

菌，这种生理特征使其依赖湿润环境，而在干

旱环境中会被迫形成子实体，造成 90% 的个体

丧失[43]，因此在背阴的北坡土壤中相对丰度较

高；而 Bacillota 通常具有较厚的细胞壁，其中

陆地环境中分布较多的芽孢杆菌纲(Bacilli)能够

形成芽孢，这使该门细菌能够适应干旱、光照

的环境条件[44-45]，因此在向阳的南坡土壤中相

对丰度较高。

此外，支持向量机分析结果表明，土壤

SOC 和 TK 含量是表征不同喷播批次之间差异

的关键指标。其中，北坡 2 个喷播批次土壤的

SOC 含量显著高于南坡，这可能是由 2 个因素

导致的。(1) 南坡是台风迎风坡，每年受到多次

台风影响，土壤侵蚀相对严重[46]。(2) 南坡为向

阳坡，光照充足，能够增加有机质的光分解反

应效率[47]。本研究中，土壤 TK 含量与望江南显

著负相关，而与金合欢和台湾相思显著正相关。

望江南是一种一年或二年生草本或亚灌木，其

根系较浅、发育快[48]，而金合欢和台湾相思是

木本植物，根系深、发育慢。因此在修复初期，

望江南根系对土壤中的钾吸收更快。此外，望

江南接种丛枝菌根真菌后其根系的长度、根表

面积、根体积、根尖数、根系分叉数均显著增

加，也会提高根系对钾的吸收能力[48]。本研究

结果也表明丛枝菌根真菌与望江南之间存在正

相关，但不显著。因此，SOC 的差异更多反映

了坡向不同导致的环境差异，而 TK 的变化能够

反映植物群落及其共生微生物的生理特征差异。

3.3　支持向量机法在筛选组间土壤微生

物群落差异主要指标的应用

支持向量机法在处理本研究中的微生物数

据时展现出优势，它能够从众多复杂的微生物

指标中精准筛选出最能体现处理间差异的关键

指标，并对这些指标的重要性进行有效排序。

在面对大量的微生物数据时，传统的组间相关

分析和冗余分析方法往往只能展示有限数量的

指标，难以全面揭示微生物群落的复杂特征[49]；

而曼特尔(Mantel)分析虽然能在一定程度上反映

2 组指标之间的相关性，但结果较为笼统，缺乏

对具体指标重要性的细致区分[50]。加入支持向

量机的筛选后，本研究有效地解决了这些问题，

为深入剖析土壤微生物群落与植物群落之间的

关系提供了更精确的视角。

目前数据分析中常用的机器学习方法有随

机森林法和支持向量机法 2 种，随机森林方法

多次重复运行结果的可重复性极低，这使得研

究结果的可靠性和稳定性难以保证[51]。相比之

下，支持向量机法的结果重复性较高，能够为

研究提供更具说服力的证据。然而，支持向量

机法只能处理二元分类的结果，对于多元分类

问题的处理能力有限[52]。这在一定程度上限制
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了该方法在某些复杂分类场景中的应用。尽管

存在局限，但支持向量机法搭配二元聚类分析

的方法依然为处理复杂的微生物群落数据提供

了一种创新思路。未来研究应进一步探索如何

结合其他方法来弥补支持向量机法在多元分类

方面的不足，例如与深度学习算法相结合[53]，

或者进行其他改进和优化，以更好地适应微生

物研究中日益复杂的数据分析需求。

4　结论　结论

(1) 长琴岛喷播修复样地的土壤真菌以

Dothideomycetes、 Sordariomycetes 和

Agaricomycetes 为 优 势 菌 纲 ， 细 菌 以

Pseudomonadota、Acidobacteriota 和 Bacteroidota

为优势菌门，且不同喷播批次间土壤真菌和细

菌群落结构及功能均存在差异。

(2) 生态修复的植物群落组装过程中形成了

不同的植物组合，这些植物组合对应的土壤微

生物群落结构和功能有明显区别。未来生态修

复面对不同生态问题时，可以更有目的性地选

择不同的植物组合，通过其共生土壤微生物获

得相应的生态功能。

(3) 不同喷播批次间土壤 SOC 的差异主要是

坡向不同导致的，而土壤 TK 的差异主要与植物

群落及其共生微生物有关。

(4) 本研究采用的团粒喷播技术所用的植物

种子以豆科植物为主，而其他科的种子较少。

未来生态修复工程可采用更加多样化的种子库，

以实现更多的功能。此外，未来研究还需要探

索支持向量机等机器学习工具在生态环境领域

更广泛的应用场景与途径。
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