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摘 要:土壤微生物是反映土壤环境质量的重要指标,为明确赤水河流域典型植被类型土壤微生物群落特征及优

势菌属,为生态系统的恢复与管理提供理论依据,采用高通量测序技术研究了赤水河流域的5种典型植被类型(灌

丛、针阔混交林、常绿阔叶林、杉木林和竹林)土壤的微生物群落结构及多样性,并探讨了其主要影响因子。结果表明:

(1)不同植被类型的细菌和真菌丰富度Chao1指数差异均不显著,说明二者所观测到的物种总数没有差异。Shannon
指数显示各植被类型微生物多样性存在一定差异,细菌多样性以竹林最低,显著性低于灌丛和针阔混交林(p<0.05);

真菌多样性以灌丛和杉木林显著性高于其他3种植被类型(p<0.05)。(2)5种植被类型土壤细菌优势门(相对丰度

>10%)主要有变形菌门(Proteobacteria)、放线菌门(Actinobacteriota)和酸杆菌门(Acidobacteriota)。其中变形菌门

(Proteobacteria)在灌丛、针阔混交林和常绿阔叶林中占绝对优势(相对丰度为29.70%~33.62%),而放线菌门(Acti-

nobacteriota)则在杉木林和竹林中最为丰富,相对丰度占比分别为32.88%,29.88%。各植被类型土壤真菌门以子囊

菌门(Ascomycota)为绝对优势菌群(相对丰度>49%)。(3)5种植被类型土壤细菌和真菌中优势菌属差异较大。在

细菌属水平上,针阔混交林和竹林分别以未定名的Vicinamibacterales和芽孢杆菌属(Bacillus)为优势,而其他3种

植被类型则以节杆菌属(Arthrobacter)最丰富。在真菌属水平上,灌丛和常绿阔叶林中优势关键属为子囊菌门(Asco-

mycota)未分类真菌属(unclassified_p_Ascomycota),杉木林以被孢霉属(Mortierella)最丰富,而针阔混交林和竹林

中均以沙蜥属(Saitozyma)相对丰度最高。(4)NMDS分析表明,土壤细菌与真菌群落空间分布差异显著。(5)冗余分析表

明,土壤含水量、pH值和TN(总氮)对土壤细菌群落结构具有显著性的影响,而pH值、容重、TOC(总有机碳)、TN和TP(总

磷)对真菌群落结构影响显著。综合分析可知,针阔混交林土壤细菌群落较丰富,杉木林土壤真菌生长较旺盛,而灌丛土壤

细菌和真菌多样性均较高,应采取有效措施提高主要林分土壤养分,从而激发微生物的生长,改善土壤环境。
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Abstract:Soilmicroorganismisanimportantindicatorofsoilenvironmentalquality.Thecharacteristicsand
dominantspeciesofsoilmicrobialcommunityundertypicalvegetationtypesintheChishuiRiverBasinwere
clarifiedinordertoprovideatheoreticalbasisforecosystemrestorationandmanagement.Inthisstudy,

high-throughputsequencingtechnologywasusedtodeterminethemicrobialcommunitystructureanddiversityof
soilinfivetypicalvegetationtypessuchasshrub(SH),mixedconiferbroadleafforest(MCBF),evergreen
broad-leavedforest(EBF),Chinesefirforest(CFF)andbambooforest(BF)andtoinvestigatethemain
influencingfactors.Theresultsshowedthat:(1)TherewasnosignificantdifferenceintheChao1indexof
bacteriaandfungiamongthedifferentvegetationtypes,indicatingthattherewasnodifferenceinthetotal
numberofspeciesobservedamongfivevegetationtypes.TheShannonindexshowedthattherewerecertain
differencesinmicrobialdiversityamongthefivevegetationtypes.BFhadthelowestbacterialdiversity,

whichwassignificantlylowerthanthatofSHandMCBF(p<0.05).ThefungaldiversityinSHandCFF
wassignificantlyhigherthanthatintheotherthreeplantingtypes(p<0.05).(2)Thedominantgroupof
bacteriaphylum (relativeabundance>10%)infivevegetationtypeswereProteobacteria,Actinobacteriota
andAcidobacteriota.ProteobacteriawasdominantinSH,MCBFandEBF(therelativeabundanceranged
from29.70%to33.62%).ButActinobacteriotawasthemostabundantinCFFandBF,accountingfor
32.88%and29.88%,respectively.Ascomycotawastheabsolutedominantgroupofsoilfungiindifferent
vegetationtypes(withthehighestrelativeabundance>49%).(3)Thedominantgenusinsoilbacteriaand
fungioffivevegetationtypesweresignificantlydifferent.Atthegenuslevelofbacteria,Vicinamibacterales
andBacillusweredominantinMCBFandBF,respectively.WhileArthrobacterwasthemostdominant
speciesintheotherthreevegetationtypes.Atthefungallevel,thedominantgenusinSHandEBFwas
unclassified_p_Ascomycota.MortierellawasthemostabundanttaxainCFF,whileSaitozymainMCBF
andBFhadthehighestrelativeabundance.(4)NMDSanalysisshowedthattherewassignificantdifferences
inthespatialdistributionofsoilbacterialandfungalcommunitiesamongdifferentvegetationtypes.(5)Redundancy
analysisshowedthatsoilmoisturecontent,pHvalueandTNhadsignificanteffectsonsoilbacterialcommunity
structure,whilefungalcommunitystructurewassignificantlydrivenbypH,bulkdensity,TOC,TNand
TP.ComprehensiveanalysisshowedthatMCNFhadrichsoilbacterialcommunityandthegrowthofsoil
fungiinCFFwasvigorous.WhilesoilbacterialandfungaldiversitywerehighinSH.Itisnecessarytotake
effectivemeasurestoimprovesoilnutrientsofthemainstand,tostimulatethegrowthofmicroorganisms
andimprovethesoilenvironment.
Keywords:ChishuiRiver Basin;vegetationtype;microbialcommunity;high-throughputsequencing;

environmentalfactors

  土壤微生物是森林生态系统重要的组成部分,它
通过分解各种有机残体,在调节生态系统碳、氮循环

中发挥着关键作用,是土壤养分转化及碳代谢的主要

驱动力[1]。由于土壤微生物对环境变化非常敏感,因
此土壤微生物群落结构特征可作为反映植被更新和

演替过程中土壤质量变化的关键指标[2]。所以研究

土壤微生物多样性和群落结构特征对评估土壤养分

状况以及生态系统稳定性都具有重要意义。研究表

明,森林植被演变过程中不同植被凋落物和根系分泌

物的理化性质差异对微生物的生长具有选择性刺激

作用,是影响土壤微生物群落结构及其功能变化的重

要因素[3]。土壤微生物的主要碳源来自于凋落物,不

同质量凋落物输入与分解使土壤环境发生变化,从而

导致微生物群落组成呈现显著差异。植物根系分泌

物中的多糖、有机酸、酚类和胞外酶等物质对微生物

具有促进或抑制效应,此外,不同植物根际土壤微生

物碳氮的富集程度不同,对土壤营养库的贡献率也存

在较大差异[4]。这些因素都会导致土壤微生物群落

结构和多样性发生变化。许多研究表明,植物种类是

影响土壤微生物群落组成、多样性、代谢功能以及生

物量的重要驱动因子[5]。夏北威[6]研究发现,土壤微

生物群落多样性和植物群落类型之间存在正相关关

系。Zhao等[7]对贵州喀斯特地区研究发现,不同植

被类型导致土壤微生物群落微生物量差异显著。因
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此,土壤微生物与地表植被类型密切相关。随着新技

术的发展,宏基因组学方法为更多地了解微生物的

“黑匣子”开辟了新途径。目前IlluminaMiSeq高通

量测序技术是土壤微生物群落研究广泛采用的一种

方法,在林业相关研究中如封育、海拔、植被等[8-10]对

土壤微生物的影响研究等方面已经取得重要进展,但
在生态环境脆弱的西南地区植物物种与微生物种属

相关研究中尚存在不足。
赤水河是长江上游最重要的支流之一,地处云贵

高原与四川盆地边缘的交界地带,流域内种质资源丰

富,是长江流域重要的生物宝库。该流域属中亚热带

范围,上游为典型的喀斯特地貌,而中下游则为丹霞

景观,流经地区是红壤土层,碳酸岩面积约占65%,
土壤贫瘠,生态环境脆弱。近年来,赤水河流域(贵州

段)由于特殊的地质地貌、气候条件及人类活动的影

响导致土壤侵蚀、水土流失严重、养分贫乏等生态环

境恶化,致使生物多样性丧失[11]。这些生态退化效应

会影响流域土壤微生物的群落组成,反之,土壤微生物

的变化又会对生态系统结构与功能产生影响。目前对

于赤水河流域的研究主要集中在植被空间变异、面源污

染和动物多样性等,而从土壤微生物的角度探讨赤水河

流域特殊地质背景下不同植被土壤生态环境质量变化

的研究鲜少报道。赤水河流域植物物种组成及多样性

的差异导致输入的有机物的质与量不同,此外,植物与

土壤环境因子相互作用,共同影响流域内土壤微生物

群落结构及功能。因此,本研究采用IlluminaMiseq

高通量测序分析流域内典型植被类型土壤细菌和真

菌群落多样性差异及其影响因素,为赤水河流域生态

系统功能的恢复和管理提供理论指导。

1 研究区概况与研究方法

1.1 研究区概况

研究区位于贵州习水中亚热带常绿阔叶林国家

级自然保护区三岔河管理站内,该保护区地跨赤水河

及其支流习水河2条水系,地处黔北边缘的习水县西

北部(东经105°50'—106°29',北纬28°07'—28°34'),
属于亚热带湿润季风性气候,年平均气温14.7℃,最
冷与最热月份分别为1月(平均气温4.3℃)和7月

(平均气温24.9℃)。年降水量为900~1300mm,由于

气候条件适宜,保护区孕育和保存了丰富的动植物资

源,形成了典型的山地植被带。区内出露岩层主要为红

砂岩,土壤以紫色土居多,其次为黄壤,黄棕壤最少。

1.2 样地设置和样品采集

在研究区内选择了灌丛、针阔混交林、常绿阔叶

林、杉木林和竹林5种典型的植被类型(表1)。去除

地表枯落物及石砾后,在每种植被类型设置3个

10m×10m样地,每个样地中按照5点混合取样法

采集样方内0—15cm表层根际土壤,共15个样品。
所有样品装袋后储存在便携式低温冷冻箱中带回实

验室。将采集的样品1分为二:一份经自然风干后研

磨过2mm筛用于土壤理化性质的测定,一份置于

-80℃下冷冻保存,用于土壤微生物多样性检测。
表1 研究区样地基本概况

植被类型 经纬度 样地优势群落 海拔/m 坡度/(°) 坡向

灌丛(SH) 28°30'09″N,106°24'09″E

马桑(Coriariasinica Maxim)、黄荆(Vitexnegundo)、竹
叶椒(Zanthoxylumplanispinum)、女贞忍冬(Lonicera

ligustrina)等
928 24 西偏北26°

针阔混交林(MCBF) 28°30'01″N,106°24'16″E

福建柏〔Fokieniahodginsli(Dunn)HenryetThomas〕、
马 尾 松 (Pinus massoniana)、厚 皮 拷 (Castanopsis
chunii)、日本杜英(Elaeocarpusjaponicus)等

955 20 东偏南63°

常绿阔叶林(EBF) 28°31'45″N,106°23'51″E
石栎(Lithocarpusglabra)、楠木(Phoebezhennan)、
贵州山柳(Clethrapinfaensis)等

991 32 西偏北73°

杉木林(CFF) 28°32'23″N,106°23'46″E 杉木纯林(Cunninghamialanceolata) 1025 41 西偏北77°
竹林(BF) 28°32'16″N,106°23'40″E 楠竹(Phyllostachyspubescens) 1028 11 西偏北9°

1.3 分析方法

土壤理化性质测定:土壤含水量采用烘干法测

定,土壤容重采用环刀法测定,土壤pH 值按土∶水

=1∶2.5稀释振荡后静置30min后采用雷磁pH计

测定。土壤有机碳(TOC)采用 K2Cr2O7-H2SO4外
加热法测定,土壤全氮(TN)和全磷(TP)分别采用全

自动凯氏定氮仪和钼锑抗比色法进行分析[12]。

高通量测序:利用IlluminaMiSeq高通量测序技

术对土壤细菌和真菌群落进行分析。在制造商说明

书的指导下,使用土壤DNA试剂盒(OMEGABio-Tek,

Inc.,Norcross,Georgia,USA)从0.5g混合土壤中

提取 基 因 组 DNA。用1%琼 脂 糖 凝 胶 电 泳 检 测

DNA的提取质量,用 NanoDrop2000测定DNA浓

度和纯度。细菌引物[13]序列使用338F(5'-ACTC-
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CTACGGGAGGCAGCAG-3')和 806R(5'-GGAC-
TACHVGGGTWTCTAAT-3')对 16SrRN 基 因

V3—V4区进行PCR扩增;使用ITS1F(5'-CTTG-
GTCATTTAGAGGAAGTAA-3')和 ITS2R (5'-
GCTGCGTTCTTCATCGATGC-3')对ITS1区进行

PCR扩增(PCR型号为ABIGeneAmp􀅹9700型)。
每个样本3个重复。建库及测序工作委托中国上海

美吉生物医药科技有限公司完成。采用fastp(ver-
sion0.20.0)软件对原始测序序列进行质控,flash
(version1.2.7)软件进行拼接:使用uparse软件(ver-
sion7.1)根据97%的相似度对序列进行 OTU聚类

并剔除嵌合体获得有效序列。通过 RDPclassifier
(version2.2)对每条序列进行物种分类注释。

1.4 数据处理

所有数据采用SPSS18.0进行统计分析,使用

Mothur微生物软件计算各微生物特征指标,采用方

差分析(ANOVA,IBMSPSS18.0)比较土壤理化性

质和微生物多样性指数平均值之间的差异,Tukey检

验在p<0.05水平和95%置信水平上确定显著性。
利用R语言工具绘制各个样品在门、属水平上相对

丰度大于1%的物种图。用R语言(version3.3.1)

vegan软件包进行非度量多维度NMDS分析细菌和

真菌群落结构差异,以及冗余分析(db-RDA)探讨土

壤环境因子对细菌和真菌群落的影响。

2 结果与分析

2.1 土壤微生物样品测序结果

通过双末端测序(Paried-End)并优化后,15个土

样共获得900012条有效序列(EffectiveTags),总碱

基数37444534bp,优化序列长度主要集中在413~419
bp,平均碱基长度为416.04bp。序列长度和数量是将序

列匹配到数据库从而产生基因注释的关键,因此根据这

些优质序列分析得到的物种多样性其真实性具有重要

的参考价值。15个土样中的微生物归属于32门、88纲、

201目、319科、560属和1164种,土壤微生物多样性指

数见表2。从表2可以看出,针阔混交林的细菌OTU数

最多,高于其他植被类型;而杉木林真菌OTU数最多。
微生物多样性指数表明5种植被类型的细菌和真菌群

落丰富度Chao1指数差异均不显著,说明各植被类

型细菌和真菌所观测到的物种总数没有差异。细菌

多样性Shannon指数表明,竹林细菌Shannon指数

最低,与常绿阔叶林和杉木林差异不显著,但显著性

低于灌丛和针阔混交林(p<0.05),说明灌丛和针阔

混交林细菌多样性较高,竹林细菌多样性最低。由真

菌Shannon指数可知,针阔混交林、常绿阔叶林和竹

林之间差异不显著,但均显著性低于灌丛和杉木林

(p<0.05),说明灌丛和杉木林真菌多样性最高。整

体而言,细菌的多样性要高于真菌。
表2 赤水河流域5种典型植被土壤微生物多样性指数(Chao1和Shannon)

植被

类型

细菌

OTU数/个

真菌

OTU数/个

细菌

Chao1 Shannon

真菌

Chao1 Shannon
SH 1005 617 1839.86±153.02a 6.04±0.29a 647.38±38.58a 4.88±0.09a
MCBF 1017 364 2157.94±52.22a 6.39±0.09a 565.285±60.58a 3.76±0.24b
EBF 946 427 2135.37±366.64a 5.79±0.14ab 590.53±65.67a 3.74±0.33b
CFF 934 682 2240.93±181.25a 5.62±0.35ab 612.88±71.91a 4.68±0.05a
BF 769 411 2068.97±226.37a 5.47±0.38b 679.87±54.49a 4.18±0.49b

注:表中数据为3个数值的平均值±标准误;同列数据后不同小写字母间代表各植被类型间差异显著(p<0.05)。多重均值比较采用Duncan检

验法;同列不同字母表示差异显著(p<0.05),下同。

2.2 各植被类型土壤微生物群落结构组成

2.2.1 土壤细菌群落结构组成 5种植被土壤中门水

平细菌群落结构见图1,共得到11个细菌类群(不包括

相对丰度<1%的类群),优势种群结构相似,但丰度

存在差异。5种植被类型土壤中的优势细菌门(相对丰

度>10%)主要有变形菌门(Proteobacteria)、放线菌门

(Actinobacteriota)和酸杆菌门(Acidobacteriota),此外,杉
木林和竹林中还包括厚壁菌门(Firmicutes)。其中,在灌

丛、针阔混交林和常绿阔叶林中以变形菌门(Proteobac-
teria)占绝对优势,其相对丰度分别为29.70%,31.94%,

33.62%;而酸杆菌门(Acidobacteriota)在针阔混交林中

位居其次(相对丰度为22.92%),灌丛和常绿阔叶林则

以放线菌门(Actinobacteriota)次之,其相对丰度分别为

23.45%,26.68%。在杉木林和竹林中以放线菌门(Acti-
nobacteriota)最为丰富,相对丰度占比分别为32.88%,

29.88%,变形菌门(Proteobacteria)为二者土壤中次优势

菌群,相对丰度分别为25.15%,25.85%。其余细菌门在

各植被类型中占比均低于10%。

5种植被类型土壤中在细菌属分类水平上共得到

38个类群(不包括相对丰度小于1%的类群,图1),但优

势种群结构在各植被类型中较大差异。灌丛、常绿阔叶

林和杉木林中以节杆菌属(Arthrobacter)占最大优势,其
相对丰度分别为3.97%,8.00%,14.00%。针阔混交林以

未定名的Vicinamibacterales(5.89%)最丰富,竹林以芽
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孢杆菌属(Bacillus)相对丰度占比最高(10.44%)。

图1 赤水河流域5种植被类型土壤细菌门和属群落结构组成

2.2.2 土壤真菌群落结构组成 根据真菌门水平分

布柱状图(图2),5种植被类型土壤中共得到7个真

菌类群(不包括相对丰度<1%的类群)。子囊菌门

(Ascomycota)在各植被类型土壤中为绝对优势菌

群(相对丰度>49%),其中在灌丛和杉木林中相对丰

度值分别达到78.12%,73.87%,在针阔混交林、常绿

阔叶林和竹林中相对丰度值相差不大,为49.18%~
50.61%。其次,除了杉木林以球囊菌门(Mortierel-
lomycota)相对丰度(11.45%)次之外,其余4种植被

类型均以担子菌门(Basidiomycota)次之,相对丰度

为12.74%~43.74%。而其余真菌类群在各植被类

型土壤中相对丰度值均低于10%。
在真菌属水平柱状图上可以看出(图2),5种植

被类型土壤中共得到65个真菌类群(不包括相对丰

度<1%的类群),其优势菌群差异显著。在灌丛和常

绿阔叶林中优势关键属为子囊菌门(Ascomycota)未
分类真菌属(unclassified_p_Ascomycota),相对丰

度分 别 为13.14%,17.11%。杉 木 林 以 被 孢 霉 属

(Mortierella)相对丰度最高(11.45%),针阔混交林

和竹林中以沙蜥属(Saitozyma)相对丰度占比最高,
分别为16.09%,10.16%。其余属的比例均较低,同
时具有未分类真菌属存在。

2.3 土壤微生物群落组成差异分析

非度量多维尺度(NMDS)分析表明,5种植被的

土壤样品在排序空间中形成了不同的聚类(图3)。
各土壤样品分布的差异表明,土壤细菌和真菌群落受

到植被类型的显著影响。此外,常绿阔叶林和竹林的

细菌群落聚类相似,其他3种植被类型之间细菌群落

聚类不相似(图3A),说明不同植被之间细菌群落组

成存在明显差异。相比之下,5种植被类型土壤真菌

群落分离趋势更加明显,差异显著(图3B),说明真菌

群落对不同生境更敏感。

2.4 土壤环境因子对土壤微生物多样性的影响

2.4.1 土壤环境因子分析 由表3可知,5种植被类

型土壤中常绿阔叶林、杉木林和竹林的土壤含水量均

显著高于灌丛和针阔混交林(p<0.05)。pH值以灌丛

最高,偏碱性(pH值=8.03),其余4种植被类型均偏酸

性,pH值范围为5.19~5.66。容重以竹林最低,显著性

低于其他植被类型(p<0.05)。土壤养分中,竹林的

TOC〔(25.14±4.36)g/kg〕、TN〔(2.62±0.58)g/kg〕和

TP〔(0.64±0.06)g/kg〕含量均最高,显著性高于其他植

被类型(p<0.05)。各植被类型之间C/N差异不显著。

2.4.2 土壤环境因子与土壤微生物多样性的相关性分

析 如 图4A—B所 示,前 两 个 轴(db-RDA1和db-
RDA2)分别解释了5个植被样本细菌和真菌物种总方

差的34.37%,25.87%。由图4A可知,含水量、TN和

TOC与第一排序轴(db-RDA1)呈正相关,相关系数分

别为0.7025,0.3817,0.2969,主要对竹林和常绿阔叶林

细菌群落多样性的影响程度最大。TP与第二排序轴
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(db-RDA2)呈正相关,相关系数为0.9277,对杉木林的影

响最高。而灌丛主要受pH值和容重的影响最大,针阔

混交林主要受C/N的影响较大。

图2 赤水河流域5种植被类型土壤真菌在门和属群落结构组成

总体而言,土壤环境因子中含水量(p=0.001)、pH
值(p=0.001)和TN(p=0.046)对土壤细菌群落结构具

有显著性的影响。由图4B可知,7个土壤理化指标中,

TOC(p=0.02)和TN(p=0.009)与第一排序轴成正相

关,主要影响竹林真菌群落多性。而pH值(p=0.001)、
容重(p=0.03)和TP(p=0.001)与第一排序轴均成负

相关,相关系数分别为-0.9959,-0.4233,-0.1037,这
几个指标主要对灌丛真菌群落多样性影响最大。其余

理化指标对真菌群落多样性的影响不显著(p>0.05)
总体而言,土壤环境因子中pH值(p=0.001)、容重

(p=0.030)、TOC(p=0.020)、TN(p=0.009)和TP
(p=0.001)显著影响真菌群落结构。

3 讨 论

3.1 赤水河流域不同植被类型土壤微生物群落多样

性差异

不同植被群落因其所处的土壤环境的异质性从

而导致土壤微生物多样性存在一定差异。本研究发

现不同植被类型土壤细菌多样性有显著差异,以针阔

混交林细菌多样性较高,竹林的最低,这说明细菌多

样性与植被种类有关。针阔混交林凋落物种类多,成
分复杂,汪思龙等[14]研究表明混交林通过改善土壤

环境,增加土壤微生物类群和酶活性,促进土壤养分

循环,因而有助于土壤微生物多样性的增加。此外,
在酸性土壤中(pH值<6.0),土壤微生物的生长活性

随pH值的降低而下降[15],竹林土壤pH值为5.66,
不利于某些细菌类群的生长,因而造成细菌多样性降

低。也可能与竹林所处海拔最高有关,Nottingham
等[9]研究表明土壤微生物多样性会随海拔升高而下

降。真菌多样性则以杉木林最高,这可能与其具有较

高的C/N比(12.27)有关。Yao等[16]研究认为C/N
较高的土壤基质中可能富含一些有利于某些真菌生

长的物质,如木质素和多酚类等,因而具有较高的真菌

多样性。虽然研究中针阔混交林的C/N比(12.98)也较

高,但其真菌多样性却较低,这可能是针叶树根系所

分泌的化感物质降低了根区真菌的种类。

3.2 赤水河流域不同植被类型土壤微生物群落结构

特征

不同植被类型土壤细菌群落中既有相似种群,
又具有各自独特的优势菌群。本研究中5种植被类

型土壤细菌在门水平上优势菌群主要有变形菌门

(Proteobacteria)、放线菌门(Actinobacteriota)和酸

杆菌门(Acidobacteria),与大多数学者对不同来源土

壤细菌多样性的分析结果基本一致[8,10]。变形菌门

(Proteobacteria)多为兼性或好氧细菌,分布广泛且

适应环境能力强,在研究区各植被类型土壤中均有较

高的丰度。放线菌对纤维素和木质素具有很强的分
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解能力,其丰富的菌群有助于枯落物的快速分解,研
究表明,纤维素分解菌的生物量和多样性在有机碳含

量较高的森林土壤中更高[17],杉木林和竹林的土壤

有机碳含量(分别为15.09,25.14g/kg)均较高,因而

其放线菌门(Actinobacteriota)较丰富。酸杆菌门

(Acidobacteria)能够降解植物纤维素和其他高分子

聚合物,在环境中分布较广。本研究发现相比于其他

植被类型,酸杆菌门在针阔混交林中具有较高的丰度

值(22.92%),这可能是由于其具有最低的TN含量

(1.02g/kg)和较低的pH 值(5.31)。Ramirez等[18]

研究表明增加施氮量会降低酸杆菌的相对丰度。此

外,酸杆菌门易于在酸性土壤中繁殖,Griffiths等[19]

研究发现土壤中酸杆菌相对丰度与土壤pH 值之间

存在显著性负相关关系。

图3 NMDS显示了细菌和真菌的微生物群落结构

表3 不同植被类型土壤理化性质(平均值±标准误)

植被

类型
含水量/% pH值

容重/

(g·cm3)
总有机碳(TOC)/

(g·kg-1)
总氮(TN)/

(g·kg-1)
总磷(TP)/

(g·kg-1)
C/N

SH 16.38±1.36b 8.03±0.05a 1.50±0.14a 13.59±2.42b 1.33±0.15b 0.43±0.01b 10.22±0.72a
MCBF 15.37±0.41b 5.31±0.37b 1.42±0.20a 13.24±0.34b 1.02±0.24b 0.22±0.02c 12.98±3.36a
EBF 25.21±1.45a 5.19±0.38b 1.50±0.17a 14.54±2.82b 1.40±0.16b 0.23±0.02c 10.39±1.55a
CFF 27.29±8.64a 5.47±0.29b 1.37±0.13a 15.09±3.05b 1.23±0.09b 0.27±0.03c 12.27±3.02a
BF 28.43±2.95a 5.66±0.43b 0.96±0.21b 25.14±4.36a 2.62±0.58a 0.64±0.06a 9.60±0.62a

注:轴1和轴2的值是对应轴可以解释的百分比。

图4 基于距离的冗余分析(db-RDA)土壤环境因子与微生物群落结构的关系。

  本研究中各植被类型土壤真菌类群中子囊菌所

占比重均较高,这与范雅倩等[20]的研究结果一致,这
说明子囊菌门对不同土壤环境的适应能力较强。子

囊菌门(Ascomycota)偏好通气较好的土壤条件,对
于木质素和角质素等一些难以降解的有机质具有很

强的分解能力,是土壤中重要的真菌分解者,有利于

土壤养分循环,提升土壤质量。优势菌群担子菌门

(Basidiomycota)在各植被土壤中位居第二(杉木林

除外),该门真菌在养分循环中具有重要作用,主要降

解木质素且受植被类型的影响较大[21]。本研究中5
种植被类型在细菌和真菌属水平上优势菌群差异较

大,表明属水平菌群受植被类型的影响更大,对土壤

环境更敏感。

3.3 土壤环境因子对不同植被类型土壤微生物群落

结构的影响

水分可以通过改变微生物代谢活性、细胞渗透
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性、土壤养分循环状况、pH 值等直接或间接影响土

壤微生物群落组成,微生物尤其是细菌,在水势相对

较高的生境中具有更高的活性,但土壤含水量过高

或过低均不利用细菌生长。本研究中水分对细菌多

样性有一定影响,但对真菌多样性的影响不明显。

db-RDA分析结果表明,pH值对细菌和真菌群落均

具有显著影响。一些研究表明,土壤pH值不仅是影

响细菌类群的主要因素[22],还可通过改变植物群落

结构调控真菌群落结构,已有研究表明真菌在酸性土

壤(pH值=5.5)中生长得最好[23]。本研究除了灌丛外,
其他植被类型土壤都呈酸性pH值为5.19~5.66,因此

有利于真菌生长。碳、氮、磷作为土壤中的主要营养

元素对土壤微生物群落结构变化具有重要的影响作

用。本研究中发现细菌群落受TN含量影响较大,这
与费裕翀等[24]的研究结果一致,他们在研究中发现

外源氮输入对土壤细菌群落的多样性具有低促高抑

的效应,当氮输入过高时,有利于某些专性细菌大量

繁殖,导致细菌群落结构多样性降低。此外,碳、氮、
磷养分对土壤真菌群落的多样性同样具有较大的影

响作用。土壤有机碳是土壤真菌赖以生存的碳源,能
促进真菌的生长繁殖。Yang等[25]对黄土高原地区

的研究中也发现,土壤有机碳是驱动真菌多样性的重

要因素。生态系统中真菌群落的分布与土壤氮含量

密切相关,较高的氮素能促进真菌生长和功能发

挥[26]。此外,磷元素同样是影响真菌群落结构和多

样性关键因子27]。因此,提高土壤养分有助于真菌的

生长。与刘旻霞等[28]的研究结果一致,土壤容重也

是影响真菌丰度的主要因素之一。

4 结 论

赤水河流域5种植被类型根际土壤微生物群落

结构表现出一定的差异性。除了常绿阔叶林和竹林

的细菌群落聚类相似外,其他几种植被类型细菌和真

菌群落空间分布差异显著。细菌多样性以灌丛和针

阔混交林较高,竹林最低,真菌多样性以灌丛和杉木

林最高。5种植被类型土壤细菌门均以变形菌门

(Proteobacteria)、放线菌门(Actinobacteriota)和酸

杆菌门(Acidobacteriota)为优势菌群,真菌门以子囊

菌门(Ascomycota)最为丰富,物种相对丰度存在一

定差异,而在属分类水平上各植被类型土壤微生物优势

种群结构差异较大。土壤微生物群落受土壤环境因子

的影响显著,其中含水量、pH值和TN对土壤细菌群落

有显著的影响,真菌群落主要受pH值、容重、TOC、TN
和TP的影响较大。相对于细菌而言,真菌对土壤环境

因子更敏感。本文揭示了赤水河流域典型植被类型土

壤微生物群落结构及多样性的差异,这可以用来指示不

同植被类型土壤生态环境变化,从而为该保护区土壤恢

复与管理提供参考依据。但是对于不同植被类型下凋

落物的质量、数量及分解速率与微生物的互作关系未

能进行探讨,需进一步详细研究。
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