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贵州省典型植烟生态区域根际土壤微生物群落多样性

刘艳霞，李　 想∗， 邹　 焱，张　 恒，蔡刘体，孟　 琳，石俊雄
贵州省烟草科学研究院，贵阳　 ５５００００

摘要：土壤微生物是土壤的重要组成部分，它对土壤肥力的形成和植物营养的转化起着积极的作用。 采用 １６Ｓ Ｖ４ 区高通量测

序等方法对贵州省不同生态区域典型植烟土壤根际微生物群落进行分析研究，从根际土壤微生物群落特征上诠释不同生态区

域典型土壤根际微生物群落的信息差异。 结果表明：贵州省不同生态区域弱酸和酸性土壤占 ７０．０６％，有机碳平均 ２．２４％，有机

碳含量总体偏高，全氮与有机碳含量具有一定相关性；根际土壤微生物的 ＯＴＵｓ 数量差异明显，呈现总体是西部高于东部，南部

高于北部；微生物属水平物种丰度差异显示，土壤类型对微生物群落丰度影响显著，而在土壤功能微生物上黔北区域的变形菌

门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）和放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）两个门的微生物相对丰度最高，而在黔中中部区域变形菌门的丰度显著高于放线

菌门的丰度。 黔西南和黔中中部区域土壤微生物属水平优势种群显著高于其他地区，种群平衡度不高，具有土传病害发生的潜

在危险。 通过贵州省不同生态区域土壤微生物根际微生物信息分析与研究，为后续土壤生物修复奠定了良好的研究基础。
关键词：高通量测序；微生物群落；功能微生物；主成分分析
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　 　 土壤微生物是土壤中物质形成与转化的关键动力［１］，伴随着土壤的形成与发育，在维系土壤结构、保育

土壤肥力、影响土壤植被等方面起着不可替代的作用，是土壤质量评价不可缺少的指标之一［２］。 土壤微生物

多样性是指土壤生态系统中所有的微生物种类、它们拥有的基因以及这些微生物与环境之间相互作用的多样

化程度［３］，土壤微生物群落功能多样性是土壤微生物群落状态的指标，可以反应土壤中微生物群落的生态特

征和土壤肥力特征［４］，对于深入认识地下生态系统的结构和功能以及开展微生物多样性资源的保护和利用

具有重要意义［５］。 土壤微生物群落的多样性主要包括微生物物种多样性、遗传多样性、结构多样性以及功能

多样性［６］，丰富的微生物群落多样性不仅能缓解连作障碍，而且是维持土壤健康稳定的保证［７］。
近年来研究者们逐渐认识到土壤微生物对农业生产的重要调控作用，采用各种技术手段提高土壤微生物

多样性，比如秸秆覆盖提高土壤微生物多样性［８］，有机肥的施用改变了土壤微生物的群落结构，改善了土壤

微生物的代谢功能［９］，同时利用生物有机肥调控土壤微生物群落结构实现烟草青枯病的生物防控［１０］。 土壤

健康尤其是土壤微生态平衡是生产优质烟叶的重要保障，Ｌｉｕ 等［１１］摸索生物有机肥施用后根际土壤微生物数

量、群落功能多样性和结构多样性的变化，李想等［１２］利用综合防控措施平衡烟草根际微生物群落进而烟草青

枯病发病率显著下降，而 Ｗｕ［１３］等探究了不同烟草品种根系分泌物对微生物群落的影响。
近年来，世界各地相继开展一些生态环境和土壤微生物间的研究，使人们对土壤微生物的组成和功能多

样性及其时空分布有了更深入的认识［１４］。 ２０１１ 年发起的全球土壤生物多样性倡议（Ｇｌｏｂａｌ Ｓｏｉｌ Ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ
Ｉｎｉｔｉａｔｉｖｅ，ｗｗｗ．ｇｌｏｂａｌｓｏｉｌｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ．ｏｒｇ）旨在促进对土壤生物多样性及其生态服务功能的认识，为制定环境政

策提供科学依据。 国内对于土壤微生物多样性的监测与研究起步相对较晚，由于技术手段的进步，土壤微生

物多样性和生物地理学方面的研究取得了丰硕的成果。 对我国黑土生态区域调查研究结果表明，细菌群落的

组成主要受土壤 ｐＨ 和有机碳的影响［１５］，而真菌群落的变化主要受土壤有机碳的驱动［１６］。 对长白山垂直带

谱上土壤细菌［１７］和真菌［１８］多样性变异进行研究后发现，土壤微生物多样性随海拔的变化与植物表现出不同

的趋势，土壤 ｐＨ 也是驱动微生物多样性变异的关键因子。 Ｒｅｎ 等［１９］对太白山不同海拔理的微生物区系进行

研究后发现，在不同海拔下细菌比真菌更能反映植株和土壤的变化特性。 然而，上述研究都聚焦于生态环境

中的某些重要因子，比如海拔、ｐＨ、有机质等，但还未见系统分析综合生态因子即生态区划下的微生物结构和

多样性的研究。
２１ 世纪以来，新一代高通量测序技术的发展日新月异，可直接测序 １６Ｓ ＤＮＡ 基因的 ＰＣＲ 产物，每次分析

获得的基因序列数以百万甚至亿万计，不仅通量高，而且能够同时分析上百个不同的样品，是解析复杂环境中

微生物群落物种组成和相对丰度的重要工具［２０］，探究土壤微生物群落的发展动态，对调节土壤养分的固持和

释放，以满足烤烟不同生育时期对养分的需求有重要意义。 因此本研究针对贵州省典型植烟生态区域土壤进

行微生物群落的研究以及多方面分析，为后续土壤生物修复提供理论依据。

１　 材料与方法

１．１　 供试材料

在贵州省典型植烟生态区域于烟株移栽后 ５５ ｄ“五点法”采集正常生长烟田的典型根际土壤样品。 采集

土壤样品时按照采样地点、经纬度、海拔等进行详细记录、编号，采集的土壤样品全部为植烟土壤，且当季都施

用无机肥＋有机肥，无机肥减氮 ２０％，有机肥种类相同，都为油枯有机肥。 样品的采集地块烟株生长健康，长
势旺盛，全田基本无病害。 选取田块内长势较一致的五株烟株，将烟草根系整体取出，轻轻抖动去除根圈土

壤，将根及根表附着的土壤一起置于 １０ ｍＬ 灭菌水中，超声波震荡 １５ ｍｉｎ 后得到的土壤即为根际土壤［２１］。 采

集的典型土壤样品的基本信息见表 １。
１．２　 土壤样品理化性状测定方法

土壤的全 Ｎ 和有机碳含量通过 Ｅｌｅｍｅｎｔａｒ 高精度元素分析仪测定；ｐＨ 采用 ＦｉｖｅＥａｓｙ Ｐｌｕｓ ｐＨ 计测定。

２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３８ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

表 １　 各生态区域概况

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｇｅｎｅｒａｌ ｓｉｔｕａｔｉｏｎ ｏｆ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｅｇｉｏｎｓ

生态区域
Ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｅｇｉｏｎｓ

样品编号
Ｓａｍｐｌｅ ｎｕｍｂｅｒ

采样地点
Ｓａｍｐｌｅ ｌｏｃａｔｉｏｎ

海拔 ／ ｍ
Ａｌｔｉｔｕｄｅ

土壤类型
Ｓｏｉｌ ｔｙｐｅ

黔西北区域 ＷＮＣＪＴ 威宁县黑石镇 １９３４ 冲积土

Ｎｏｒｔｈｗｅｓｔ Ｇｕｉｚｈｏｕ ＷＮＨＲ 威宁县羊街镇 １９７８ 黄壤

ＷＮＨＺＲ 威宁县小河镇 ２１４５ 黄棕壤

ＷＮＺＴ 威宁县小河镇 ２１４５ 紫色土

ＸＸＣＧ 威宁县小河镇 ２１４５ 粗骨土

黔西南区域 ＸＹＨＲ 兴义市下午屯 １１２７ 黄壤

Ｓｏｕｔｈｗｅｓｔ Ｇｕｉｚｈｏｕ ＸＹＨＨＲ 兴义市下午屯 １１２７ 黄红壤

ＸＹＨＥＩ 兴义市下午屯 １１２７ 红壤

ＺＦＺＸ 贞丰县者相镇 １１１５ 黄壤

ＸＲＸＺ 兴仁县雨樟镇 １１４９ 黄壤

ＸＹＷＳ 兴义市万鲁镇 １１２７ 黄壤

ＰＸＢＴ 盘县县保田镇 １１６４ 黄壤

黔东南区域 ＴＺ３５０ 天柱县渡马乡 ３５０ 黄壤

Ｓｏｕｔｈｅａｓｔ Ｇｕｉｚｈｏｕ ＴＺ５５０ 天柱县社学乡 ５５０ 黄壤

ＴＺ７５０ 天柱县石洞镇 ７５０ 紫色土

ＴＺＺＴ 天柱县社学乡 ６０７ 紫色土

ＴＺＳＤＴ 天柱县渡马乡 ３５０ 水稻土

黔中中部区域 ＦＧＨＲ 凤冈县河坝镇 ７００ 黄壤

Ｃｅｎｔｒｅ ｐａｒｔ ｏｆ Ｇｕｉｚｈｏｕ ＦＧＳＤＴ 凤冈县河坝镇 ７００ 水稻土

ＺＹＨＲ 遵义县乐山镇 ９１８ 黄壤

ＺＹＳＤＴ 遵义县乐山镇 ９１８ 水稻土

ＱＸＨＲ 黔西县甘棠乡 １９３４ 黄壤

ＦＱ１ 福泉市龙昌镇 １１１１ 水稻土

ＦＱ２ 福泉市龙昌镇 １０３４ 黄壤

黔中南部区域 ＤＳＳＤＴ 独山县基长乡 ９０９ 水稻土

Ｓｏｕｔｈ⁃ｃｅｎｔｒｅ Ｇｕｉｚｈｏｕ ＤＳＨＲ 独山县基长乡 ９０９ 黄壤

ＤＹＳＤＴ 都匀市坝固乡 ８１６ 水稻土

ＤＹＨＲ 都匀市坝固乡 ８５２ 黄壤

黔北区域 ＤＺＤＨＢ 道真县玉溪镇 ５２６．５ 黄壤

Ｎｏｒｔｈ Ｇｕｉｚｈｏｕ ＤＺＺＨＢ 道真县玉溪镇 １０００ 黄壤

ＤＺＧＨＢ 道真县玉溪镇 １６００ 黄壤

１．３　 土壤 ＤＮＡ 提取及 ＰＣＲ 反应

采集土壤 ＤＮＡ 采用 Ｓｏｉｌ ＤＮＡ Ｉｓｏｌａｔｉｏｎ Ｋｉｔ（Ｏｍｅｇａ）提取，提取后的土壤 ＤＮＡ，取适量的样品于离心管中，
使用无菌水稀释至 １×１０－３ μｇ ／ μＬ。 以稀释后的基因组 ＤＮＡ 为模板，根据测序区域的选择，使用带标签序列

（Ｂａｒｃｏｄｅ）的特异引物和高保真、含有 ＧＣ 缓冲液的 ＰＣＲ 混合液（Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ ｗｉｔｈ ＧＣ Ｂｕｆｆｅｒ）（纽英伦生物技术

公司，Ｎｅｗ Ｅｎｇｌａｎｄ Ｂｉｏｌａｂｓ），同时使用高效和高保真的酶进行扩增，确保扩增效率和准确性。 引物对应区域：
１６Ｓ Ｖ４ 区引物为 ５１５Ｆ⁃８０６Ｒ。 ＰＣＲ 产物使用 ２％浓度的琼脂糖凝胶进行电泳检测；根据 ＰＣＲ 产物浓度进行等

浓度混样，充分混匀后使用 ２％的琼脂糖凝胶电泳检测 ＰＣＲ 产物，使用赛默科学公司（Ｔｈｅｒｍｏ Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ）的凝

胶回收试剂盒（ＧｅｎｅＪＥＴ）回收产物。
ＰＣＲ 扩增反应体系： Ｅｘ Ｔｑ ｌｏａｄｉｎｇ Ｂｕｆｆｅｒ ２５ μＬ，上下游引物各 １ μＬ（２５ ｐｍｏｌ ／ μＬ），模板 ＤＮＡ ２ μＬ， ｄｄ

Ｈ２Ｏ ２１ μＬ，总体积 ５０ μＬ。 反应条件：９５ ℃预变性 ５ ｍｉｎ，９５ ℃变性 ３０ ｓ，５８ ℃退火 ３０ ｓ，７２ ℃延伸 １ ｍｉｎ，７２
℃保持 １０ ｍｉｎ，共循环 ３２ 次，４ ℃保温。

３　 ９ 期 　 　 　 刘艳霞　 等：贵州省典型植烟生态区域根际土壤微生物群落多样性 　
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１．４　 文库构建、测序和数据分析

使用纽英伦生物技术（Ｎｅｗ Ｅｎｇｌａｎｄ Ｂｉｏｌａｂｓ）公司亿美达（Ｉｌｌｕｍｉｎａ）的超 ＤＮＡ 文库制备试剂盒（ＮＥＢ Ｎｅｘｔ
􀳏 ＵｌｔｒａＴＭ ＤＮＡ Ｌｉｂｒａｒｙ Ｐｒｅｐ Ｋｉｔ ｆｏｒ Ｉｌｌｕｍｉｎａ）进行文库的构建，构建好的文库经过量子位（Ｑｕｂｉｔ）定量和文库检

测，合格后，使用 ＭｉＳｅｑ 进行上机测序。 基于个人基因组分析测序平台（ＭｉＳｅｑ Ｐｅｒｓｏｎａｌ Ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ Ｓｙｓｔｅｍ，
Ｉｌｌｕｍｉｎａ，美国） ［２２］，利用双末端测序（Ｐａｉｒｅｄ－Ｅｎｄ）的方法，构建小片段文库进行双末端测序。

测序得到的原始数据，存在一定比例的干扰数据，为了使信息分析的结果更加准确、可靠，首先对原始数

据进行拼接、过滤，得到有效数据。 然后基于有效数据利用 Ｕｐａｒｓｅ［２３］软件（Ｕｐａｒｓｅ ｖ７．０．１００１，美国）对所有样

品的全部有效标签序列聚类，以 ９５％的一致性（ Ｉｄｅｎｔｉｔｙ）进行运算分类单位（Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔｓ，
ＯＴＵｓ）聚类和物种分类分析，并将 ＯＴＵ 和物种注释结合，从而得到每个样品的 ＯＴＵｓ 和分类谱系的基本分析

结果［２４］。 再对 ＯＴＵｓ 进行丰度、多样性指数等分析，同时对物种注释在各个分类水平上进行群落结构的统计

分析。 最后在以上分析的基础上，可以进行一系列的基于 ＯＴＵｓ 和物种组成的聚类分析、主成分分析

（Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ，ＰＣＡ）等［２５］。
１．５　 数据处理

实验数据采用 Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ Ｅｘｃｅｌ ２００３ 处理，显著性分析采用 ＳＰＳＳ Ｂａｓｅ Ｖｅｒ． １３．０ 统计软件 （ ＳＰＳＳ， ＩＬ，
Ｃｈｉｃａｇｏ， 美国）进行，最小显著差异法（ＬＳＤ）或邓肯（Ｄｕｎｃａｎ）新复极差进行多重比较（Ｐ＜０．０５）。

２　 结果与分析

２．１　 不同植烟生态区域土壤样品基本理化特性

由表 ２ 可见，土壤的 ｐＨ 值变幅为 ４．８８—７．４５，没有＞７．５ 的土样，６．５—７．５ 的中性土壤占总样品数的 ２９．
０４％，５．５—６．５ 的微酸性土壤占 ３５．４８％，＜５．５ 的酸性土壤占 ３５．４８％。 从土壤类型来看，红壤、红黄壤、紫色土

和一半的水稻土均为酸性土壤；黄壤以中性和微酸性为主，酸性黄壤仅占总样本数的 １３％；其它土种以中性

为主。
土壤的有机碳含量很丰富（以土壤养分分级评价体系中的有机质指标进行判断，以下相同），平均 ２．

２４％，变幅为 １．１１％—３．６９％，有机碳含量总体偏高。 土壤有机碳＞２．８７％的样品占总样品数的 ２２．５８％，１．
７２％—２．８７％的占 ５４．８４％，０．８６％—１．７２％的占 ２２．５８％，＜０．８６％的没有。 从土壤类型来看，黄棕壤的有机碳含

量最高，其次是冲积土和水稻土。 总体来看，土壤有机碳变化的随海拔升高，有机碳含量呈增加的趋势，同区

域内有机碳含量也海拔升高呈增加的趋势。 从区域来看，黔西北区域的全氮含量相对较高，其次是黔西南区

域也较高，而黔中区域和黔东南区域相对较低。
土壤的全氮含量很丰富，平均 ０．２３％，变幅为 ０．１４％—０．３４％，土壤全氮＞０．２％的样品占总样品数的 ６４．

５２％，０．１％—０．２％的占 ３５．４８％，＜０．１％的没有。 从土壤类型来看，黄棕壤和水稻土的全氮含量最高。 同区域

内全氮含量于海拔无相关性。 从区域来看，黔西北区域的全氮含量相对较高，其它区域差异较小。
２．２　 不同植烟生态区域土壤微生物物种多样性（ＯＴＵ）的差异分析

从不同的生态区域看（图 １），土壤微生物的 ＯＴＵｓ 数量差异明显，总体是西部高于东部，南部高于北部。
其中，黔北区域土壤微生物的 ＯＴＵｓ 数量最多，其次是黔中区域，黔中划分的黔中中部区域和黔中南部区域 ２
个区域在 ＯＴＵｓ 数量几乎没有差异，黔东南区域与黔中区域差异较小，黔西南区域和黔西北区域的 ＯＴＵｓ 数量

相对较少，最少的是黔西北区域。 黔北区域的 ＯＴＵｓ 数量是分别是黔西南和黔西北区域 ＯＴＵｓ 的 １．４４ 和

１．６６倍。
同一生态区域不同海拔的土壤样品中 ＯＴＵｓ 数量差异显著（图 ２）。 在黔东南区域，土壤微生物的 ＯＴＵｓ

数量随着土壤样品所处的海拔升高而呈现降低趋势，而在黔北区域，土壤微生物的 ＯＴＵｓ 数量从多到少依次

为中海拔的土壤样品，低海拔的土壤样品和高海拔的土壤样品。 黔东南区域与黔北区域土壤微生物的 ＯＴＵｓ
数量在高和低海拔之间无显著差异，但在中海拔上黔北显著高于黔东南，是黔东南的 １．６５ 倍。

４ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３８ 卷　
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表 ２　 典型生态区域土壤样品的基本理化性质

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｂａｓｉｃ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ ｉｎ ｔｙｐｉｃａｌ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｅｇｉｏｎｓ

生态区域
Ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｅｇｉｏｎｓ

样品编号
Ｓａｍｐｌｅ ｎｕｍｂｅｒ ｐＨ Ｃ ／ ％ Ｎ ／ ％ 有机质 ／ ％

Ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ

黔西北区域 ＷＮＣＪＴ ６．７２ ３．０４ ０．２９ ５．３０

Ｎｏｒｔｈｗｅｓｔ Ｇｕｉｚｈｏｕ ＷＮＨＲ ６．７２ ３．００ ０．２９ ５．２３

ＷＮＨＺＲ ６．５６ ３．６９ ０．３４ ６．４３

ＷＮＺＴ ４．９３ １．８５ ０．１８ ３．２３

ＸＸＣＧ ６．１９ １．６２ ０．１５ ２．８２

黔西南区域 ＸＹＨＲ ６．３０ ２．２２ ０．１９ ３．８６

Ｓｏｕｔｈｗｅｓｔ Ｇｕｉｚｈｏｕ ＸＹＨＨＲ ５．８０ ２．７３ ０．２４ ４．７６

ＸＹＨＥＩ ４．９０ ２．５７ ０．２２ ４．４７

ＺＦＺＸ ６．８７ ２．９２ ０．３１ ５．０９

ＸＲＸＺ ７．３１ ２．３２ ０．２２ ４．０４

ＸＹＷＳ ５．８９ ２．２９ ０．２７ ３．９９

ＰＸＢＴ ６．１４ １．７６ ０．２０ ３．０７

黔东南区域 ＴＺ３５０ ４．９７ １．８８ ０．２３ ３．２８

Ｓｏｕｔｈｅａｓｔ Ｇｕｉｚｈｏｕ ＴＺ５５０ ５．２１ １．１５ ０．１４ ２．００

ＴＺ７５０ ４．８８ ２．９４ ０．３０ ５．１３

ＴＺＺＴ ５．２６ １．４７ ０．１７ ２．５６

ＴＺＳＤＴ ５．３２ ３．０３ ０．２７ ５．２８

黔中中部区域 ＦＧＨＲ ６．２８ １．３６ ０．１６ ２．３７

Ｃｅｎｔｒｅ ｐａｒｔ ｏｆ Ｇｕｉｚｈｏｕ ＦＧＳＤＴ ６．３９ ２．２７ ０．２６ ３．９５

ＺＹＨＲ ６．５６ １．１１ ０．１４ １．９４

ＺＹＳＤＴ ６．６９ ３．３６ ０．３４ ５．８６

ＱＸＨＲ ６．４３ １．５４ ０．１８ ２．６９

ＦＱ１ ５．０５ ２．１７ ０．２６ ３．７８

ＦＱ２ ５．３８ ２．０３ ０．２３ ３．５４

黔中南部区域 ＤＳＳＤＴ ５．１１ ２．１１ ０．２２ ３．６７

Ｓｏｕｔｈ⁃ｃｅｎｔｒｅ Ｇｕｉｚｈｏｕ ＤＳＨＲ ５．７６ １．６８ ０．１９ ２．９３

ＤＹＳＤＴ ６．２８ １．８０ ０．２０ ３．１４

ＤＹＨＲ ５．３９ ２．８６ ０．３０ ４．９９

黔北区域 ＤＺＤＨＢ ７．４５ １．８３ ０．２３ ３．１９

Ｎｏｒｔｈ Ｇｕｉｚｈｏｕ ＤＺＺＨＢ ７．１０ ２．１７ ０．２４ ３．７８

ＤＺＧＨＢ ５．９８ ２．６８ ０．２４ ４．６７

不同土壤类型的土壤微生物的 ＯＴＵｓ 数量有差异（图 ３），紫色土微生物的 ＯＴＵｓ 数量显著高于黄壤，比黄

壤微生物的 ＯＴＵｓ 数量增加 ２５．５％；黄壤微生物的 ＯＴＵｓ 数量显著高于冲积土和粗骨土，黄棕壤土壤微生物的

ＯＴＵｓ 数量最低仅为紫色土的 ５９．５％。
２．３　 不同植烟土壤微生物群落属水平丰度结构多样性分析

根据所有检测样品中微生物属水平的物种注释及丰度信息（图 ４），在不同区域中，天柱紫色土（ＴＺＺＴ）、
黔西黄壤（ＱＸＨＲ）、福泉黄壤（ＦＱ２）、盘县保田（ＰＸＢＴ）、凤冈黄壤（ＦＧＨＲ）、遵义水稻土（ＺＹＳＤＴ）、威宁紫色

土（ＷＮＺＴ）和天柱的海拔 ３５０ ｍ 样品（ＴＺ３５０）具有优势菌群，其它土壤中的微生物属水平的物种较为平衡。
在相同的生态区域中，不同海拔土壤微生物的丰度聚类关系不同。 道真低海拔土壤（ＤＺＤＨＢ）与道真高
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海拔土壤（ＤＺＧＨＢ）微生物属水平的聚类关系较近，但与道真中海拔土壤（ＤＺＺＨＢ）微生物的聚类关系较远；
天柱中海拔土壤（ＴＺ５５０）与高海拔土壤（ＴＺ７５０）微生物属水平的聚类关系最近，而与低海拔土壤（ＴＺ３５０）微
生物的属水平聚类关系较近。

图 １　 不同生态区域 ＯＴＵｓ总量的差异

Ｆｉｇ．１　 ＯＴＵｓ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｅｇｉｏｎｓ

图 ２　 同一生态区域内不同海拔 ＯＴＵｓ总量的差异

Ｆｉｇ．２　 ＯＴＵｓ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｌｔｉｔｕｄｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ

ｒｅｇｉｏｎ

图 ３　 不同土壤类型 ＯＴＵｓ数量的比较

Ｆｉｇ．３　 ＯＴＵｓ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｉｌ ｔｙｐｅｓ

在不同的土壤类型中，天柱紫色土（ＴＺＺＴ）和威宁

紫色土（ＷＮＺＴ）与其它生态区域的各类土壤微生物属

水平的聚类关系都为最远；在不同生态区域，相同类型

的土壤间的微生物属水平的聚类关系较近，独山水稻土

（ＤＳＳＤＴ）与都匀水稻土（ＤＹＳＤＴ）微生物属水平聚类关

系最近，与福泉水稻土（ＦＱ１）和天柱水稻土（ＴＺＳＤＴ）微
生物 属 水 平 聚 类 关 系 也 较 近， 只 与 遵 义 水 稻 土

（ＺＹＳＤＴ）属水平聚类关系相对较远。
２．４　 不同植烟生态区域土壤微生物特定功能多样性的

差异比较

基于土壤微生物的种类丰度的分析结果，在微生物

属水平上进行物种分类树统计，多个土壤微生物的物种

分类树（图 ５）的结果显示，不同区域土壤中的微生物的种类比例显著不同。 其中，厚壁菌门绝大部分集中在

黔中中部的样品中，天柱紫色土（ＴＺＺＴ）在变形菌（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）门上 γ⁃变形菌亚门（Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）所
占有的比例最大，变形菌门的肠杆菌目（Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒｉａｌｅｓ）和粉虱共生细菌目（Ａｌｅｙｒｏｄｉｄａｒｕｍ）的比例在所有检

测样品中最高，达到 ７５％以上。 而威宁紫色土（ＷＮＺＴ）在变形菌门和硫化细菌属（Ｔｈｉｃｂａｃｉｌｌｕｓ）比例居所有土

壤样品中所占比例最大。
２．５　 根际土壤微生物丰度与土壤理化性状主成份分析

从图 ６ 中可以看出，同一地区的微生物群落在 ＰＣＡ 图中较为相近，表明同一地区的微生物群落组成较为

相似，而黔西南区域内个别样品的群落组成距离较远，黔北地区的样品间差异特征明显。 黔中中部区域，土壤

微生物受到土壤营养元素的影响较大，土壤微生物群落组成结构差异显著，而其它地区受条件营养元素和结

构的影响较小，土壤微生物的群落组成也较为相似。 在黔西北区域、黔东南区域及黔中南部区域的不同生态

区域、不同土壤类型及不同海拔高度的土壤，总体的微生物群落组成相近，土壤受到营养元素的影响较大。 另

外，主成分 １（ＰＣ１）和主成分 ２（ＰＣ２）是造成不同生态区域土壤微生物群落结构的两个最大差异特征，贡献率

分别为 ２０．８０％ 和 １３．７８％。
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图 ４　 土壤微生物物种丰度聚类图

Ｆｉｇ．４　 ＯＴＵｓ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｉｌ ｔｙｐｅｓ

Ａｍｙｃｏｌａｔｏｐｓｉｓ：拟无枝菌酸菌；Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ：链霉菌；Ｋｉｔａｓａｔｏｓｐｏｒａ：北里孢菌；Ｇｌｙｃｏｍｙｃｅｓ：糖霉菌；Ｐｓｅｕｄｏｎｏｃａｒｄｉａ：假诺卡氏菌；Ｎｏｃａｒｄｉｏｉｄｅｓ：类

诺卡氏菌；Ｔｈｉｏｂａｃｉｌｌｕｓ：硫杆菌； Ｓｐｈｉｎｇｏｂｉｕｍ：鞘脂菌； Ｎｏｖｏｓｐｈｉｎｇｏｂｉｕｍ：新鞘氨醇杆菌； Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ：黄杆菌； Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａ：硝化螺旋菌；

Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａ：亚硝化螺旋菌暂定种；Ｍｙｃｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ：分支杆菌； Ａｃｔｉｎｏｍａｄｕｒａ：马杜拉放线菌； Ｒｈｏｄｏｐｌａｎｅｓ：紫色非硫细菌；

Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ：短根瘤菌；Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｈａｍｉｌｔｏｎｅｌｌａ：烟粉虱次生内共生菌；Ｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａ：伯克氏菌；Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｐｏｒｔｉｅｒａ：烟粉虱初生共生菌；

Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ：假单胞菌；Ｒｈｏｄａｎｏｂａｃｔｅｒ：产黄杆菌；Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ：鞘氨醇单胞菌；Ｓｐｈｉｎｇｏｐｙｘｉｓ：鞘氨醇盒菌； Ｊａｎｔｈｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ：紫色杆菌；

Ｄｅｓｕｌｆｏｃｏｃｃｕｓ：脱硫球菌；Ｃａｔｅｎｕｌｉｓｐｏｒａ：棒杆菌；Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ：乳酸菌

３　 讨论与结论

土壤微生物生物指标主要包括土壤微生物的数量、生物量、多样性及其活性等方面，这些因素直接或间接

决定土壤的理化性质和营养元素有效性。 土壤微生物多样性是土壤稳定性与质量的最关键因素［２６］，而且可

以调控土壤各种非生物指标，因此近年来发现研究土壤微生物多样性和其种群结构是研究土壤健康与肥力指

标最重要的领域。 本研究中贵州典型植烟区域的土壤强酸性土壤（＜５．５）占到全部样品的 ３５．４８％，存在土壤

酸化的危险，土壤 ｐＨ 值与土壤抑病性呈负相关，酸性越强的土壤抑病性越弱［２７⁃２８］，同时在有机碳和全氮含量

丰富情况下，酸性土壤下极易导致土传病害的爆发，从土壤物理指标上对微生物群落失衡进行了预警。 从图

６ 看出，在黔中区域内的土壤微生物受到营养元素的影响较大，各土壤间的微生物群落组成结构差异显著；而
其它地区受营养元素和结构的影响较小，样品的群落组成也较为相似，说明土壤微生物的群落与土壤营养状

况联系不是很密切，可能对生态条件等其他因素有关［２９］。 同时图 １ 的研究结果也侧面验证了该问题，土壤微

生物的 ＯＴＵｓ 数量总体是西部高于东部，南部高于北部，而贵州烟株移栽 ５５ｄ 时的气温与 ＯＴＵｓ 数量的趋势基

本一致。
根际土壤微生物群落的平衡性是土壤健康的重要指标之一。 土壤微生物群落结构失衡，种群趋于单一

化，土壤从细菌型向真菌型转化，微生物多样性、均匀度降低，青枯病菌茄科劳尔氏菌数量增加［１１］。 本研究发

现土壤类型中紫色土中的普遍存在优势种群，并且与其他土壤聚类关系最远，而水稻土的中微生物丰度聚类

关系基本很近（图 ４），这表明土壤类型对土壤微生物群落多样性的影响比较大，这与 Ｐｅｒｅｚ 等［３０］研究相类似，
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图 ５　 土壤微生物群落中特定物种分类树

Ｆｉｇ．５　 Ｃｌａｓｓｉｆｉｃｔｉｏｎ ｔｒｅｅ ｏｆ ｓｐｅｃｉａｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｓｏｉｌ
Ａｒｃｈａｅａ：古细菌；Ｍｉｃｒｏｂｅ：微生物；Ｂａｃｔｅｒｉａ：细菌；Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ：变形菌；Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ：γ⁃变形菌；Ｘａｎｔｈｏｍｏｎａｄａｌｅｓ：黄色单胞菌

同时黔西南和黔中中部区域土壤微生物丰度优势种群显著高于其他地区，种群平衡度不高，具有土传病害发

生的潜在危险。
土壤功能微生物的多少直接表征土壤营养转化能力以及抗病能力［３１］，通过图 ５ 发现厚壁菌门绝大部分

集中在黔中中部的样品中，很多厚壁菌可以产生芽孢，它可以抵抗脱水和极端环境，减轻天气灾害对土壤的冲

击［３２］。 天柱紫色土（ＴＺＺＴ）在变形菌（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）门上 γ－变形菌亚门（Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）所占有的比例

最大，可以潜在对土传病原菌进行抵抗［３３］。
生态区域为一些外貌结构相似、受相同气候、土壤条件影响的生态系统所构成的区域性单元。 以往对贵

州不同生态区域的研究主要集中在烟叶品质［３４］、施氮量差异［３５］和有机肥的影响［３６］ 等方面，未见微生物区系

方面的系统研究。 李松龄等［３７］研究三江源不同生态系统下土壤微生物区系差异，得出结论：湿地生态系统由

于水分及热量等环境条件不同，土壤微生物数量显著高于草地生态系统、森林生态系统和荒漠生态系统。 但

此类研究并不是系统研究微生物区系，而是仅用平板涂布法测定微生物数量差异。 第二代高通量测序技术的

成熟和普及，使我们能够对环境微生物进行深度测序，不但解决了大部分菌株不可培养的难题、客观还原了微

生物菌群结构，还能灵敏地探测出环境微生物群落结构随外界环境的改变而发生的极其微弱的变化，对于我

们研究微生物与环境的关系、环境治理和微生物资源的利用等方面有着重要的理论和现实意义。 尚天翠

８ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３８ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

图 ６　 不同生态区域土壤样品 β多样性主成分分析

　 Ｆｉｇ．６　 Ｔｈｅ ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ （ＰＣＡ） ｏｆ β⁃ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ
ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｅｇｉｏｎｓ
ＢＪ， 黔西北地区，Ｎｏｒｔｈｗｅｓｔ Ｇｕｉｚｈｏｕ；ＱＤＮ， 黔东南地区，Ｓｏｕｔｈｗｅｓｔ
Ｇｕｉｚｈｏｕ； ＱＮ， 黔南地区， Ｓｏｕｔｈ Ｇｕｉｚｈｏｕ； ＱＸＮ， 黔西南地区，
Ｓｏｕｔｈｗｅｓｔ Ｇｕｉｚｈｏｕ； ＺＹ， 遵义地区， Ｚｕｎｙｉ

等［３８］在研究不同生态条件下樱桃林的土壤细菌数量的

变化时发现土壤细菌的数量与土壤有机质和全氮含量

间存在极显著的正相关，与该研究中微生物的多样性指

数和土壤有机质含量呈正比相似。 Ｓｈｅｎ 等［１７］的研究表

明，长白山上的细菌群落多样性与 ｐＨ 显著正相关。 本

试验中采用的 ＰＣＡ 分析是从多维数据中提取出最主要

的元素和结构进行分析，较物种相对丰度的聚类更加说

明问题［３９］。 本研究不同生态区域的微生物结构与土壤

碳、氮 、有机质及 ｐＨ 值与土壤微生物区系都没有对应

关系，生态环境（包括气候、海拔、土壤类别等因素）相

似地区土壤微生物结构较为相似，表明土壤微生物结构

是受多种因素综合影响和决定的。 ＰＣＡ 分析也证明了

这一论点：主成分 １（ＰＣ１）和主成分 ２（ＰＣ２）是造成不

同生态区域土壤微生物群落结构的两个最大差异特征，
贡献率分别为 ２０． ８０％ 和 １３． ７８％，表明并非单一“因
素”能够非常显著地影响生态区域土壤微生物的组成，
而是综合因素共同作用的结果。

综上所述，通过对贵州省典型植烟生态区域根际土

壤的微生物群落的分析与研究为后续土壤生物修复提供理论依据奠定了良好的研究基础。
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