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黄河三角洲刺槐白蜡混交对土壤细菌群落结构及多样
性影响

黄雅丽，田　 琪，安　 然，马风云∗，敬如岩，陈博杰
山东农业大学林学院，山东农业大学生态与环境实验室，泰安　 ２７１０１８

摘要：为探讨黄河三角洲刺槐白蜡混交对土壤细菌群落结构及多样性的影响，通过高通量测序技术分析比较了刺槐白蜡混交林

及刺槐纯林、白蜡纯林土壤细菌群落结构及多样性。 结果表明：①混交林与两种纯林土壤细菌群落共 ３６ 门。 酸杆菌门、变形菌

门、放线菌门（相对丰度大于 １０％）为刺槐白蜡混交林与两种纯林土壤中共有的优势菌群；硝化螺旋菌门为刺槐纯林土壤中的

优势菌群。 不同人工林土壤中各门细菌相对丰度差异显著。 ②混交改变了土壤细菌群落结构，提高了细菌多样性。 刺槐白蜡

混交林土壤细菌物种数、Ｃｈａｏ１ 指数、Ｓｈａｎｎｏｎ 指数分别为 １９３４．５、２６２９．１、９．１，显著高于两种纯林。 ③相关性分析表明，土壤含

水量与放线菌门细菌呈显著正相关；ｐＨ 与芽单胞菌门细菌呈极显著正相关，与酸杆菌门细菌呈显著负相关。 细菌多样性与土

壤含水量呈显著正相关，与速效钾、有机质含量呈显著负相关。 研究表明，刺槐白蜡混交林土壤细菌群落结构与两种纯林之间

有一定差异，多样性差异显著，刺槐白蜡混交改变细菌群落结构，提高细菌多样性。
关键词：高通量测序；黄河三角洲；混交林；土壤细菌；结构；多样性
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土壤微生物是维护森林生态系统的重要组成部分［１］，是土壤中物质转化、养分循环过程的重要参与者与

推动者，在形成土壤结构、降解土壤有害物质、提高植物养分等方面发挥着重要作用［２］。 细菌是土壤微生物

中种类最丰富、分布最广泛的类群，在促进土壤有机残体的分解及土壤潜在养分的转化，提高土壤肥力等方面

扮演着重要角色［３⁃４］。 土壤细菌群落多样性是反映土壤质量的一项重要指标［５⁃６］。 因此，在森林生态系统中，
通过对土壤中细菌群落结构及多样性进行研究，有利于探讨土壤、植物和细菌三者之间的相互关系［７］。

传统的研究土壤细菌群落结构及多样性的方法有稀释平板法、Ｂｉｏｌｏｇ 微平板法。 这些技术操作步骤繁

杂、实验耗费时间长、成本高、实验检测性低，不能很好的了解细菌群落结构及多样性特点。 高通量测序技术

又称新一代测序技术，该测序技术相对于传统的测序技术而言，具有极大的优势，主要具有测序通量高、实验

过程简化、速度快、准确率高等特点，实验结果更能全面的反应环境中细菌群落结构［８⁃１０］。 近年来，随着高通

量测序技术的不断发展，人们对土壤中微生物区系的研究日渐深入［１１］，这对进一步分析且高效、全面的认识

土壤微生物提供了可能。
黄河三角洲地区生态系统类型独特，属于典型的盐碱化地区，生态环境脆弱，严重制约着当地经济的发

展。 为改善当地生态环境，促进经济发展，黄河三角洲地区上世纪八十年代开始营建大面积的人工林［１２］。 该

区人工林营建多选择具有耐盐性的树种，如刺槐（Ｒｏｂｉｎｉａ ｐｓｅｕｄｏａｃａｃｉａ）、白蜡（Ｆｒａｘｉｎｕｓ ｖｅｌｕｔｉｎａ）、榆树（Ｕｌｍｕｓ
ｐｕｍｉｌａ）、臭椿（Ａｉｌａｎｔｈｕｓ ａｌｔｉｓｓｉｍａ）等。 近年来学者对该地区人工林的碳储量、生态效应、造林技术与经营管理

模式等进行了大量研究。 但对人工林土壤微生物群落研究的内容仍然较少。 本研究通过应用 Ｉｌｌｍｉｎａ Ｈｉｓｅｑ
高通量测序技术对黄河三角洲刺槐纯林、白蜡纯林与刺槐白蜡混交林的土壤微生物群落结构与多样性等方面

进行研究，对比分析刺槐白蜡混交对人工林土壤细菌群落的影响，以期为黄河三角洲人工林的栽培管理及地

力维护提供参考。

１　 材料与方法

１．１　 研究区域与样地概况

研究地点位于山东省东营市河口区（１１８°５３′２７″—１１８°５５′４１″Ｅ，３７°５９′１４″—３７°８８′２３″Ｎ）。 东、北两侧临

渤海，属暖温带半湿润季风气候，年均气温 １２．９４℃，全年最热月 ７ 月，月均气温 ２９．２℃，最冷月 １ 月，月均气温

４．４℃。 年均无霜期为 ２３４ ｄ，冻土期为 ４４ ｄ。 全年降水分布不均，夏季降水占全年降水量的 ６９．２５％，冬季仅

占全年的 ２．４６％，年均降水量为 ６９０．６ ｍｍ。 年均日照时间约为 ２７２８．５ ｈ，年相对湿度平均为 ６５％。 土壤类型

主要为滨海盐土类、潮土类等［１３］，以 ＮａＣｌ 为主，土壤表层盐分含量为 ０．４％—３．０％，土壤质地粘重，表现耕层

板结，透气性差，肥力低。 该区主要造林树种有刺槐、白蜡、杨树（Ｐｏｐｕｌｓ）、榆树、臭椿、国槐（Ｓｏｐｈｏｒａ ｊａｐｏｎｉｃａ）
等。 树下植被为狗牙根（Ｃｙｎｏｄｏｎ ｄａｃｔｙｌｏｎ）、飞蓬（Ｅｒｉｇｅｒｏｎ ａｃｅｒ）、藜（Ｃｈｅｎｏｐｏｄｉｕｍ ａｌｂｕｍ）、牵牛（Ｐｈａｒｂｉｔｉｓ
ｎｉｌ）等。

本文人工林研究选取黄河三角洲刺槐纯林、白蜡纯林与刺槐白蜡混交林 ３ 种人工林林型样地，其基本情

况见表 １。
１．２　 样品采集与处理

１．２．１　 取样方法

试验始于 ２０１６ 年 １１ 月，分别设置面积为 ２０ ｍ×２０ ｍ 标准样地各 ３ 块。 取样时在每个标准样地内呈梅花
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形分布设 ５ 个取样点。 去除表面杂草和浮土，挖取 ５—２０ ｃｍ 土层中的土壤，去除可见根后作为试验土样［１４］，
同一样地土样充分混合。 实验共取回土样 ９ 份，将每个标准地土样分为两部分，一部分土样过 ０．２０ ｍｍ 筛，用
于测定土壤理化性质；一部分装入已消毒的密封塑料袋中，液氮保存待测。

表 １　 林木生长状况

Ｔａｂｌｅ １　 Ｇｒｏｗｔｈ ｓｔａｔｕｓ ｏｆ ｔｈｅ ｔｒｅｅｓ

树种
Ｔｒｅｅ ｓｐｅｃｉｅｓ

林龄
Ｔｒｅｅ ａｇｅ ／ ａ

株行距
Ｐｌａｎｔｉｎｇ ｓｐａｃｉｎｇ ／ ｍ

胸径
ＤＢＨ ／ ｃｍ

树高
Ｔｒｅｅ ｈｅｉｇｈｔ ／ ｍ

刺槐 Ｒｏｂｉｎｉａ ｐｓｅｕｄｏａｃａｃｉａ ｐｌａｔａｔｉｏｎ ３１ ３×３ １２．３６ ± ０．５３ ９．２２ ± ０．６８

白蜡 Ｆｒａｘｉｎｕｓ ｖｅｌｕｔｉｎａ ｐｌａｔａｔｉｏｎｓ ３１ ３×３ ２０．８３ ± ０．５２ １４．１３ ± ０．６３

混交林中刺槐
Ｒｏｂｉｎｉａ ｐｓｅｕｄｏａｃａｃｉａ ｉｎ ｍｉｘｅｄ ｆｏｒｅｓｔ ３１ ３×３ １４．９８ ± ０．４４ １１．７９ ± ０．５９

混交林中白蜡
Ｆｒａｘｉｎｕｓ ｖｅｌｕｔｉｎａ ｐｌａｔａｔｉｏｎｓ ｉｎ ｍｉｘｅｄ ｆｏｒｅｓｔ ３１ ３×３ ２２．５１ ± ０．３５ １４．６３ ± ０．４９

１．２．２　 土壤理化性质测定

土壤理化性质测定采用常规方法：土壤含水量采用环刀法；土壤 ｐＨ 采用电位法（水土比为 １∶２．５）；土壤

电导率采用电导法（水土比为 １∶５）；有机质（ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ， ＳＯＭ）测定采用重铬酸钾氧化⁃外加热法；速效氮

（ａｖａｉｌａｂｌｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ， ＡＮ）测定采用碱解扩散法；速效磷（ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ， ＡＰ） 测定采用浸提钼锑抗比色

法；速效钾（ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｋ， ＡＫ）测定采用火焰光度法［１２］。
１．２．３　 土壤微生物 ＤＮＡ 提取、测序

土壤样本基因组 ＤＮＡ 应用 ＣＴＡＢ 方法［１５］提取，采用紫外分光光度计检测 ＤＮＡ 的纯度和浓度，琼脂糖凝

胶检测 ＤＮＡ 样品的完整性，取适量的样品于离心管中，使用双蒸水（ｄｄＨ２Ｏ）稀释样品至 １ ｎｇ ／ μＬ；之后 ＰＣＲ
扩增采用 １６Ｓ Ｖ４ 区引物 ５１５Ｆ⁃ ８０６Ｒ；等浓度 ＰＣＲ 产物混样，用 ２％的琼脂糖凝胶电泳检测，使用 Ｔｈｅｒｍｏ
Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ 公司的 ＧｅｎｅＪＥＴ 胶回收试剂盒回收产物对纯化产物进行回收。 使用 Ｎｅｗ Ｅｎｇｌａｎｄ Ｂｉｏｌａｂｓ 公司的

ＮＥＢ Ｎｅｘｔ􀳏 ＵｌｔｒａＴＭ ＤＮＡ Ｌｉｂｒａｒｙ Ｐｒｅｐ Ｋｉｔ ｆｏｒ Ｉｌｌｕｍｉｎａ 建库试剂盒进行文库的构建，之后经过 Ｑｕｂｉｔ 定量和文库

检测，合格后，使用 ＭｉＳｅｑ 进行上机测序。
１．２．４　 数据结构处理与分析

首先根据 Ｂａｒｃｏｄｅ 序列将 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ ／ ＨｉＳｅｑ 测序得到的下机数据（Ｒａｗ Ｄａｔａ）拆分为不同样品数据，截
去 Ｂａｒｃｏｄｅ 序列和 ＰＣＲ 扩增引物序列；使用 ＦＬＡＳＨ 将拆分的数据对每个样品的 ｒｅａｄｓ 进行拼接，得到的拼接

序列为原始 Ｔａｇｓ 数据（Ｒａｗ Ｔａｇｓ），经更严格的过滤处理，得到高质量的 Ｔａｇｓ 数据（Ｃｌｅａｎ Ｔａｇｓ）。 Ｒａｗ Ｔａｇｓ 从

连续低质量值（默认质量阈值为＜＝ ３）碱基数达到设定长度（默认长度值为 ３）的第一个低质量碱基位点截断；
Ｔａｇｓ 经过截取后得到的 Ｔａｇｓ 数据集，进一步过滤掉其中连续高质量碱基长度小于 Ｔａｇｓ 长度 ７５％的 Ｔａｇｓ；经
过以上处理后得到的 Ｔａｇｓ 序列与数据库（Ｇｏｌｄ ｄａｔａｂａｓｅ）进行比对［１６］，检测嵌合体序列，并最终去除其中的嵌

合体序列，得到最终的有效数据（Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ Ｔａｇｓ）。
１．２．５　 物种注释与丰度计算

用 Ｕｐａｒｓｅ 软件根据序列相似性进行聚类对所有样品的全部 Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ Ｔａｇｓ 序列进行聚类，选择 ９７％作为

相似性阀值将序列聚类成为 ＯＴＵｓ，得到操作分类单（ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔ， ＯＴＵ）。 Ｕｐａｒｓｅ 构建 ＯＴＵｓ 时选

取代表性序列（依据其算法原则，筛选的是 ＯＴＵｓ 中出现频数最高的序列），将代表性序列集合用 ＲＤＰ
Ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ 与 ＧｒｅｅｎＧｅｎｅ 数据库进行物种注释分析，并结合物种组成信息结果，得到每个物种在该样品中的

丰度［１７］。
１．２．６　 多样性计算

选取相似度在 ９７％条件下的 ＯＴＵ 生成预期的稀释曲线，并应用软件 ＱＩＩＭＥ（Ｖｅｒｓｉｏｎ １．７．０）计算样品的多

样性指标，包括物种数、Ｃｈａｏ１ 指数、Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数。 应用 ＳＰＳＳ ２２．０ 软件采用单因素方差分析

３　 １１ 期 　 　 　 黄雅丽　 等：黄河三角洲刺槐白蜡混交对土壤细菌群落结构及多样性影响 　
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（ＡＮＯＶＡ） ［１８］得到各处理间数据相关性及细菌丰度差异，Ｄｕｎｃａｎ 法检测差异显著性，显著差异水平 Ｐ＜０．０５，
极显著差异水平 Ｐ＜０．０１。

２　 结果与分析

图 １　 细菌稀释曲线分析

Ｆｉｇ．１　 Ｒａｒｅｆａｃｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＯＴＵｓ

　 ＣＨ： 刺 槐 纯 林， Ｒｏｂｉｎｉａ ｐｓｅｕｄｏａｃａｃｉａ ｐｌａｔａｔｉｏｎ； ＢＬ： 白 蜡 纯 林，

Ｆｒａｘｉｎｕｓ ｖｅｌｕｔｉｎａ ｐｌａｔａｔｉｏｎｓ；ＦＢＣ：刺槐白蜡混交林，Ｍｉｘｅｄ ｆｏｒｅｓｔ ｏｆ

Ｒｏｂｉｎｉａ ａｎｄ Ｆｒａｘｉｎｕｓ

２．１　 测序数据分析

通过高通量测序，刺槐纯林、白蜡纯林、刺槐白蜡混

交林 ３ 个样品原始序列条数分别为 ３１２８１、 ２３２８１、
５４８１３，过滤掉低质量的序列后， 有效序列分别为

３０９６４、２３１４６、５３６０７。 将这些序列在 ９７％相似度聚类为

用于物种分类的 ＯＴＵ，通过随机抽样的方法，以抽到的

序列数与它们所代表的 ＯＴＵ 数目构建稀释性曲线。 从

图 １ 可知，ＯＴＵ 数均随序列的增加而增大，不同林分之

间表现为刺槐白蜡混交林＞刺槐纯林＞白蜡纯林，且差

异显著。 随 ＯＴＵ 数的增大，３ 种林分细菌稀释曲线均

基本趋于平缓，但仍未达到饱和，说明测序数据量渐进

合理，更多的测序数据对发现新的 ＯＴＵ 贡献率较小。
２．２　 细菌多样性分析

分析表 ２ 得知，刺槐白蜡混交林土壤中细菌物种

数、Ｃｈａｏ１ 指数、Ｓｈａｎｎｏｎ 指数分别为 １９３４．５、２６２９．１、９．１，显著高于刺槐纯林、白蜡纯林土壤，刺槐纯林土壤细

菌多样性指数分别为混交林的 ９１．４８％、９６．８６％、９５．８４％；白蜡纯林土壤细菌多样性指数分别为混交林的 ８１．
２３％、６８．６２％、９１．４６％；混交林土壤细菌各多样性指数与刺槐纯林、白蜡纯林间均达显著差异水平（Ｐ＞０．０５）。

表 ２　 各样地细菌群落的多样性分析

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｆｏｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓａｍｐｌｅ ｐｌｏｔｓ

指数 Ｉｎｄｅｘ
树种 Ｔｒｅｅ ｓｐｅｃｉｅｓ

ＣＨ ＢＬ ＦＢＣ

物种数 Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ １７６９．６６±３１．１ ｂ １５７１．３８±１１．５ ｃ １９３４．４９±１４．２ ａ

Ｃｈａｏ１ 指数 Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ ２５４６．６１±３６．９８ ｂ １８０４．２０±６１．８３ ｃ ２６２９．１０±２４．４３ ａ

Ｓｈａｎｎｏ 指数 Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ ８．７５±０．１４ ｂ ８．３５±０．０８ ｃ ９．１３±０．０３ ａ
　 　 不同小写字母表示处理间差异显著（ Ｐ＜０．０５）

２．３　 土壤细菌群落相对丰度分析

从门水平上看，如图 ２ 所示，在刺槐白蜡混交林与两种纯林土壤中共检测 ３６ 门细菌，其中刺槐白蜡混交

林、刺槐纯林、白蜡纯林土壤分别检测出 ２９、２５、２６ 门。 酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）、变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、
放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、硝化螺旋菌门（Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ）、绿弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）、浮霉菌门（Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ）、芽
单胞菌门（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ）、疣微菌门（Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ）８ 门细菌在刺槐白蜡混交林与两种纯林土壤中相

对丰度均超过 １％，为主要细菌群落。 其中，白蜡纯林、刺槐白蜡混交林土壤优势菌群（群落丰度＞１０％为优势

菌群）分别为酸杆菌门、变形菌门、放线菌门，刺槐纯林土壤优势菌群有酸杆菌门、变形菌门、放线菌门、硝化

螺旋菌门 ４ 门菌群。 酸杆菌门细菌在刺槐白蜡混交林土壤中相对丰度为 ２８．７２％，显著高于刺槐纯林土壤中

相对丰度，但显著低于白蜡纯林土壤中相对丰度。 变形菌门细菌在刺槐白蜡混交林土壤中相对丰度为 ２４．
４０％，显著高于白蜡纯林土壤中相对丰度，但显著低于刺槐纯林土壤中相对丰度。 放线菌门细菌在混交林土

壤中相对丰度显著高于两个纯林。 硝化螺旋菌门仅在刺槐纯林中为优势群落，相对丰度达 １１．８５％，在刺槐白

蜡混交林与白蜡纯林土壤中相对丰度分别仅为 ４．７６％、８．６８％。 绿弯菌门、浮霉菌门、芽单胞菌门、疣微菌门 ４
门主要细菌在刺槐白蜡混交林及两种纯林土壤中相对丰度介于 １．２０％—７．７７％，差异显著（ｐ＞０．０５）。 另外，
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刺槐白蜡混交林土壤中含有 １ 门独特的细菌 ＷＰＳ⁃２。

图 ２　 门水平土壤细菌群落结构

Ｆｉｇ．２　 Ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｔ ｔｈｅ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌｓ

Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ：酸杆菌门，Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ：变形菌门，Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ：放线菌门，Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ：硝化螺旋菌门，Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ：绿弯菌门，Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ：

浮霉菌门，Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ：芽单胞菌门，Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ：疣微菌门，Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ：拟杆菌门， Ａｒｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ：装甲菌门，Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ：蓝

细菌门，Ｃｒｅｎａｒｃｈａｅｏｔａ：泉古菌门，Ｅｕｒｙａｒｃｈａｅｏｔａ：古生菌门， Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ：厚壁菌门，Ｃｈｌｏｒｏｂｉ：绿菌门，Ｅｌｕｓｉｍｉｃｒｏｂｉａ：迷踪菌门，Ｆｉｂｒｏｂａｃｔｅｒｅｓ：纤维

杆菌门，Ｆｕｓｏｂａｃｔｅｒｉａ：梭杆菌门，Ｃａｌｄｉｔｈｒｉｘ：蓝藻门，Ｔｅｎｅｒｉｃｕｔｅｓ：柔膜菌门，（ＷＳ３，ＴＭ７，ＷＹＯ，ＢＲＣ１，ＮＫＢ１９，Ｔｈｅｒｍｉ，ＳＢＲ１０９３，ＧＡＬ１５，ＯＰ３，

ＷＳ２，ＯＤ１，ＴＭ６，ＰＡＵＣ３４Ｆ，ＮＣ１０，ＷＰＳ⁃２）：未 定 菌，Ｏｔｈｅｒｓ：其他

２．４　 土壤理化性质

表 ３ 中看出，刺槐白蜡混交林土壤含水量最高，刺槐纯林、白蜡纯林土壤含水量分别为混交林土壤的 ７６．
１％、６８．１％；电导率以刺槐白蜡混交林土壤最低，与刺槐纯林、白蜡纯林土壤差异显著，两纯林土壤之间差异

不显著。 混交林与两种纯林土壤 ｐＨ 之间无显著差异且均呈碱性状态。 刺槐白蜡混交林土壤有效磷含量为

２．７ ｍｇ ／ ｋｇ，显著高于白蜡纯林土壤，但显著低于刺槐纯林土壤。 混交林土壤速效钾含量为 ２０８ ｍｇ ／ ｋｇ，显著低

于白蜡纯林土壤，与刺槐纯林土壤差异不显著。 碱解氮含量以刺槐白蜡混交林土壤最低，为 ３７．１ ｍｇ ／ ｋｇ，与刺

槐纯林、白蜡纯林土壤差异显著（Ｐ＜０．０５）。 刺槐白蜡混交林土壤有机质含量仍最低，为 ３３．６ ｇ ／ ｋｇ，显著低于

两种纯林土壤，刺槐纯林、白蜡纯林土壤有机质含量分别为混交林土壤的 １．０１ 倍和 １．１ 倍。
２．５　 细菌群落与土壤理化性质关系

２．５．１　 细菌群落结构与土壤理化性质相关性

分析表 ４ 得知，土壤 ｐＨ 值与变形菌门、硝化螺旋菌门、绿弯菌门、浮霉菌门、芽单胞菌门、疣微菌门 ６ 种

主要细菌丰度相关关系显著，其中与芽单胞菌门呈极显著正相关；有效磷与酸杆菌门、浮霉菌门 ２ 种主要细菌

丰度呈显著负相关；与变形菌门、硝化螺旋菌门、芽单胞菌门 ３ 种主要细菌丰度呈显著正相关。 速效钾与酸杆

５　 １１ 期 　 　 　 黄雅丽　 等：黄河三角洲刺槐白蜡混交对土壤细菌群落结构及多样性影响 　
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菌门呈显著正相关。 另外放线菌门与土壤含水量、电导率、碱解氮、有机质呈显著的正相关，而与电导率呈极

显著负相关。

表 ３　 不同林分土壤理化性质

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｓｏｉｌｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｏｒｅｓｔｓ

林分
Ｆｏｒｅｓｔ

含水量
Ｍｏｉｓｔｕｒｅ
ｃｏｎｔｅｎｔ ／ ％

电导率
Ｃｏｎｄｕｃｔｉｖｉｔｙ
／ （μＳ ／ ｃｍ）

ｐＨ 有效磷
Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｐ
／ （ｍｇ ／ ｋｇ）

速效钾
Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｋ
／ （ｍｇ ／ ｋｇ）

碱解氮
Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｎ
／ （ｍｇ ／ ｋｇ）

有机质
Ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ

／ （ｇ ／ ｋｇ）

ＣＨ ７．１０±０．３９ ｂ １２８．７±３．０ ａ ８．７９±０．１４ ａ ３．４６±０．０３ ａ ２２７．６±２０．０ ｂ ４５．１±０．４６ ａ ３４．０８±０．７７ ｂ

ＢＬ ６．３５±０．１２ ｃ １３２．３±９．９ ａ ８．０１±０．１９ ａ １．３７±０．０２ ｃ ３２１．３±８．４９ ａ ４４．１±０．６９ ａ ３６．９２±１．２６ ａ

ＦＢＣ ９．３３±０．１２ ａ １０６．１±５．０ ｂ ８．４８±０．２４ ａ ２．６８±０．０５ ｂ ２０８．３±１１．８ ｂ ３７．１±０．９２ ｂ ３３．６０±０．１３ ｃ

表 ４　 主要细菌群落与土壤理化性质相关关系（ｎ＝９）

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ａｍｏｎｇ ｐｈｙｓｉｃｏ⁃ｃｈｅｍｉｓｔｒｙ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａ ｏｎ ｐｈｙｌｕｍ（ｎ＝９）

细菌
Ｂａｃｔｅｒｉａ

含水量
Ｍｏｉｓｔｕｒｅ
ｃｏｎｔｅｎｔ ／ ％

电导率
Ｃｏｎｄｕｃｔｉｖｉｔｙ
（μＳ ／ ｃｍ）

ｐＨ 值
ｐＨ

有效磷
ＡＰ ／

（ｍｇ ／ ｋｇ）

速效钾
ＡＫ ／

（ｍｇ ／ ｋｇ）

碱解氮
ＡＮ ／

（ｍｇ ／ ｋｇ）

有机质
Ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ ／

（ｇ ／ ｋｇ）

酸杆菌门 Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ －０．５９０ ０．５２４ －０．９０９ －０．９８７∗ ０．９５５∗ ０．２６８ ０．９６３

变形菌门 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ０．３７３ －０．２９９ ０．９８３∗ ０．９９６∗ －０．８５４ －０．０２３ －０．８６８

放线菌门 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ ０．９９５∗ －０．９９９∗∗ ０．０９６ ０．３６０ －０．７３６ －０．９６８∗ －０．７１６

硝化螺旋菌门 Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ ０．３０２ －０．２２５ ０．９９４∗ ０．９８６∗ －０．８１１ ０．０５３ －０．８２８

绿弯菌门 Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ －０．０７７ －０．００２ －０．９９２∗ －０．９２３ ０．６５８ －０．２７８ ０．６７９

浮霉菌门 Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ －０．３７２ ０．２９７ －０．９８４∗ －０．９９６∗ ０．８５３ ０．０２２ ０．８６７

芽单胞菌门
Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ ０．２０１ －０．１２３ ０．９９９∗∗ ０．９６４∗ －０．７４７ ０．１５６ －０．７６５

疣微菌门 Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ －０．０５７ －０．０２２ －０．９９０∗ －０．９１５ ０．６４５ －０．２９７ ０．６６４

　 　 ∗与∗∗ 分别表示达到 ５％和 １％的显著水平

２．５．２　 细菌多样性与土壤理化性质相关性

土壤细菌多样性与土壤理化性质相关性分析可以看出（表 ５），各多样性指数与含水量、ｐＨ 值、有效磷呈

正相关，与电导率、速效钾、碱解氮和有机质均呈负相关；其中，Ｓｈａｎｎｏｎ 指数与土壤含水量呈现显著正相关关

系，相关系数为 ０．９５７；Ｃｈａｏ１ 指数与速效钾、有机质含量呈现显著负相关关系，相关系数分别为－０．９９７、－
０．９９９。

表 ５　 细菌多样性与土壤理化性质相关性分析（ｎ＝ ９）

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ａｍｏｎｇ ｐｈｙｓｉｃａｌ⁃ｃｈｅｍｉｓｔｒｙ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ （ｎ＝ ９）

指标
Ｉｎｄｅｘ

含水量
Ｍｏｉｓｔｕｒｅ
ｃｏｎｔｅｎｔ ／ ％

电导率
Ｃｏｎｄｕｃｔｉｖｉｔｙ
／ （μＳ ／ ｃｍ）

ｐＨ 值
ｐＨ

有效磷
ＡＰ

／ （ｍｇ ／ ｋｇ）

速效钾
ＡＫ

／ （ｍｇ ／ ｋｇ）

碱解氮
ＡＮ

／ （ｍｇ ／ ｋｇ）

有机质
Ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ

／ （ｇ ／ ｋｇ）

物种数
Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ ０．９４５ －０．９１７ ０．５０８ ０．７２１ －０．９５３ －０．７７０ －０．９４４

Ｃｈａｏ 指数 Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ ０．７４７ －０．７０３ ０．７９１ ０．９２６ －０．９９７∗ －０．４７９ －０．９９９∗

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数
Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ ｉｎｄｅｘ ０．９５７∗ －０．９３０ ０．４７７ ０．６９６ －０．９４２ －０．７９２ －０．９３１

　 　 ∗表示达到 ５％显著水平

３　 讨论

３．１　 树种混交对土壤细菌群落的影响

很多实践和研究都表明人工营造的纯林在生物多样性、稳定性和生态功能等方面和混交林相比较都有很

６ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３８ 卷　
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大的差异，所以目前人工林栽培提倡营造混交林。 混交林和纯林相比较，本质上改变了植被类型。 有研究表

明植被类型能影响土壤中细菌群落结构及多样性［１９］。 本试验对林分 ５—２０ｃｍ 土层土壤细菌检测显示黄河三

角洲刺槐白蜡混交林土壤优势菌群与纯林间存在差异，变形菌门、放线菌门、酸杆菌门细菌相对丰度超过

１０％，是 ３ 种林分共有的优势菌群，硝化螺旋菌门为刺槐纯林的优势菌群。 另外，混交林土壤中各门细菌相对

丰度与两种纯林间也存在显著差异。 邹莉［２０］等报道的落叶松、樟子松纯林及混交林土壤微生物的群落分布

特征有一定差异。 王卫霞［２１］等的研究表明不同人工林间土壤微生物结构均有明显区别。 这与本研究中发现

不同树种植被类型（混交林与纯林间）对土壤细菌结构有显著影响的结果一致。 造成混交林与纯林土壤细菌

群落结构不同的原因可能是混交林与纯林间树种和配置方式不同，引起林内凋落物成分、分解程度及土壤改

良程度不同，同时其根系代谢及凋落物分解影响土壤细菌生长条件，如土壤 ｐＨ、含水量、电导率、有效磷

等［２２⁃２３］土壤理化性质不同，导致土壤的细菌所处的环境及获取的营养物质不同，土壤中适宜生长的细菌群落

也就不同。 另外，Ｅｍｉｌｅ Ｂｅｎｉｚｒｉ 等［２４］通过研究发现： 微生物功能多样性与林内物种多样性存在显著相关关

系，且生物多样性在改善土壤环境及促进林分生态系统更加稳定发挥重要作用［２５］。 试验中林分混交丰富了

土壤细菌群落，可能是其林下丰富的植被类型及植被不同生长习性导致的。 因此，刺槐白蜡混交林与白蜡纯

林、刺槐纯林间树种组成不同，土壤细菌群落不同。 树种混交不仅从宏观上改变了植被类型及林内植被群落，
也从微观上改变了土壤的微生物群落，这也可能是混交林较纯林稳定的微观原因之一。

本研究主要涉及了刺槐白蜡混交林及刺槐和白蜡纯林对 ５—２０ ｃｍ 浅层土壤细菌群落影响，这一层次土

壤细菌群落不仅受到该层林木根系的影响，也受到林分形成的小气候环境、林下草本植被及凋落物的影响，是
林分综合环境影响的体现。 本试验没有涉及到更深层次混交林根系对土壤细菌群落的影响，要全面反映混交

林对土壤细菌群落的影响，还需要进一步深入研究混交林根系分布的不同层次对土壤细菌群落的影响。
３．２　 细菌群落与土壤理化性质

土壤细菌对土壤环境的变化敏感性较高，在不同的土壤环境下土壤养分的含量会直接影响土壤细菌群

落［２６］，其中土壤酸碱程度对土壤细菌群落的影响最为显著［２７］。 许多研究表明在酸性土壤中，芽单胞菌门生

长不良，如在徐飞［２８］等对三江平原土壤细菌的研究中（土壤 ｐＨ 为 ５．４—５．８，呈酸性）芽单胞菌门相对丰度小

于 １％。 秦红灵［２９］等对红壤坡地土壤细菌研究中（土壤 ｐＨ 为 ４．４—５．１，呈酸性）未检测出芽单胞菌门。 高圣

超［３０］等对东北黑土的研究中表明芽单胞菌门与土壤 ｐＨ 呈显著正相关，芽单胞菌门细菌偏好碱性的环境，碱
性土壤有利于芽单胞菌的代谢活动。 本试验区地处黄河三角洲滨海盐碱地，林分土壤 ｐＨ 值为 ８．０１—８．７９，呈
碱性。 碱性土壤中芽单胞菌门细菌相对丰度达 ２．５％—７．８％，为主要菌群，与酸性环境土壤相比芽单胞菌细

菌相对丰度较高。 这应该是该试验区碱性的土壤环境有利于嗜碱芽单胞菌门细菌的生长而使其相对丰度增

大，成为主要菌群。
还有研究发现［３１］酸杆菌门是嗜酸性细菌，在酸性土壤中生长较好。 黄河三角洲 ３ 种林分土壤中酸杆菌

细菌（丰度 ２５．１％—４９．２％）虽仍为优势菌群，但其丰度却远低于土壤呈酸性的鼎湖山森林土壤［３２］（酸杆菌门

丰度 ５３．３％—６７．８％）和三江平原土壤［３３］（酸杆菌门丰度 ５３％）。 这可能是由于该试验区的碱性环境遏制部

分酸杆菌门细菌的生长；同时，碱性土壤促进部分嗜碱细菌的生长，增加土壤中细菌之间的竞争压力，酸杆菌

门细菌从土壤中获取的营养物质减少，因此酸杆菌门相对丰度较低。
很多研究表明土壤细菌多样性与土壤盐分的关系也比较密切，土壤盐渍化会影响土壤中微生物的活

动［３４⁃３５］。 电导率是用来评价土壤盐分含量综合指标，土壤电导率越高表示土壤盐分含量越大。 本试验刺槐

白蜡混交林土壤电导率含量显著低于刺槐纯林与白蜡纯林，白蜡刺槐混交林土壤细菌多样性高于纯林，表明

刺槐白蜡混交不仅能够降低土壤盐分含量，还为细菌的生长提供了良好的环境，增加了土壤细菌多样性。 Ｆｕ
Ｑｉｎｇｌｉｎ 等［３６］和林学政等［３７］均发现随着盐浓度的升高，微生物群落多样性逐渐降低。 黄韶华［３８］ 等对新疆荒

漠区盐土的研究中也发现，土壤盐分过高会显著降低土壤微生物的数量，对土壤细菌的生长繁殖抑制最为明

显；盐分含量越高，微生物的生长繁殖越弱。 这与本研究中结果一致。 这应该是由于盐分过高导致植物根系
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分泌物降低，而根系分泌物会改变根基环境，从而导致土壤中微生物的营养物质减少，对土壤微生物的多样性

起到了抑制作用。 黄河三角洲滨海盐渍土壤盐分含量较高，植被生长受到盐碱的抑制。 为更好的实现森林可

持续经营与发展，必须加强对土壤微生物的研究，在造林实践中应提倡营造混交林，特别是在土壤条件较差的

滨海盐碱地。

４　 结论

黄河三角洲刺槐白蜡混交林土壤细菌丰度高于刺槐纯林、白蜡纯林土壤细菌。 酸杆菌门、变形菌门、和放

线菌门为白蜡纯林、刺槐白蜡混交林的优势菌群，酸杆菌门细菌丰度最高；变形菌门、放线菌门、酸杆菌门、硝
化螺旋菌门为刺槐纯林土壤优势菌群，变形菌门细菌丰度最高。 刺槐白蜡混交林和纯林相比较改善了土壤的

理化性质，混交林土壤质量的改善又改变了土壤细菌的结构和提高了细菌多样性。 本研究只是对纯林与混交

林在同一季节小空间内土壤细菌多样性特征进行了对比研究，而有关土壤微生物数量随林分结构、林龄等方

面还有待进一步研究。

参考文献（Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓ）：

［ １ ］　 Ｗｉｅｈｅ Ｗ， Ｈöｆｌｉｃｈ Ｇ． Ｅｓｔａｂｌｉｓｈｍｅｎｔ ｏｆ ｐｌａｎｔ ｇｒｏｗｔｈ ｐｒｏｍｏｔｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｏｆ ｓｕｂｓｅｑｕｅｎｔ ｐｌａｎｔｓ ａｆｔｅｒ ｈａｒｖｅｓｔ ｏｆ ｔｈｅ ｉｎｏｃｕｌａｔｅｄ

ｐｒｅｃｒｏｐｓ． Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ Ｒｅｓｅａｒｃｈ， １９９５， １５０（３）： ３３１⁃３３６．

［ ２ ］ 　 李峰， 周广胜， 曹铭昌． 兴安落叶松地理分布对气候变化响应的模拟． 应用生态学报， ２００６， １７（１２）： ２２５５⁃２２６０．

［ ３ ］ 　 吴建峰， 林先贵． 土壤微生物在促进植物生长方面的作用． 土壤， ２００３， ３５（１）： １８⁃２１．

［ ４ ］ 　 陈国华， 弭宝彬， 李莹， 李春月． 转 ｍａｐｋ 双链 ＲＮＡ 干扰表达载体黄瓜对根际土壤细菌多样性的影响． 生态学报， ２０１３， ３３（ ４）：

１０９１⁃１０９７．

［ ５ ］ 　 许光辉， 李振高． 微生物生态学． 南京： 东南大学出版社， １９９１．

［ ６ ］ 　 李喆， 元野， 马力， 唐庆明， 邹莉． 不同轮作方式对牡丹江地区烟田土壤微生物数量及分布的影响． 东北林业大学学报， ２０１０， ３８（７）：

９６⁃９９．

［ ７ ］ 　 Ｂｅｒｇ Ｇ， Ｇｒｕｂｅ Ｍ， Ｓｃｈｌｏｔｅｒ Ｍ， Ｓｍａｌｌａ Ｋ． Ｕｎｒａｖｅｌｉｎｇ ｔｈｅ ｐｌａｎｔ ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ： ｌｏｏｋｉｎｇ ｂａｃｋ ａｎｄ ｆｕｔｕｒｅ ｐｅｒｓｐｅｃｔｉｖｅｓ． Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１４，

５： １４８．

［ ８ ］ 　 秦楠， 栗东芳， 杨瑞馥． 高通量测序技术及其在微生物学研究中的应用． 微生物学报， ２０１１， ５１（４）： ４４５⁃４５７．

［ ９ ］ 　 张彩霞． 新一代高通量测序技术研究土壤微生物群落结构对环境条件的响应［Ｄ］． 南京： 南京农业大学， ２０１２．

［１０］ 　 Ｆｉｅｒｅｒ Ｎ， Ｊａｃｋｓｏｎ Ｒ Ｂ． Ｔｈｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｂｉｏｇｅｏｇｒａｐｈｙ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ． Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｕｎｉｔｅｄ

Ｓｔａｔｅｓ ｏｆ Ａｍｅｒｉｃａ， ２００６， １０３（３）： ６２６⁃６３１．

［１１］ 　 段曌， 肖炜， 王永霞， 赖泳红， 崔晓龙． ４５４ 测序技术在微生物生态学研究中的应用． 微生物学杂志， ２０１１， ３１（５）： ７６⁃８１．

［１２］ 　 丁新景， 解国磊， 敬如岩， 马风云， 刘方春， 马海林． 黄河三角洲不同人工刺槐混交林凋落物分解特性． 水土保持学报， ２０１６， ３０（４）：

２４９⁃２５３， ３０７．

［１３］ 　 夏江宝， 陈印平， 王贵霞， 任加云． 黄河三角洲盐碱地不同造林模式下的土壤碳氮分布特征． 生态学报， ２０１５， ３５（１４）： ４６３３⁃４６４１．

［１４］ 　 丁新景， 敬如岩， 黄雅丽， 陈博杰， 马风云． 黄河三角洲刺槐根际与非根际细菌结构及多样性． 土壤学报， ２０１７， ５４（０５）： １２９３⁃１３０２．

［１５］ 　 刘璐， 何寻阳， 谢强， 王克林． 桂西北喀斯特常见豆科植物根瘤菌的遗传多样性． 应用生态学报， ２０１５， ２６（１２）： ３６６３⁃３６６９．

［１６］ 　 Ｅｄｇａｒ Ｒ Ｃ． Ｓｅａｒｃｈ ａｎｄ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ｏｒｄｅｒｓ ｏｆ ｍａｇｎｉｔｕｄｅ ｆａｓｔｅｒ ｔｈａｎ ＢＬＡＳＴ． Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ， ２０１０， ２６（１９）： ２４６０⁃２４６１．

［１７］ 　 Ｓｃｈｌｏｓｓ Ｐ Ｄ， Ｇｅｖｅｒｓ Ｄ， Ｗｅｓｔｃｏｔｔ Ｓ Ｌ． Ｒｅｄｕｃｉｎｇ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ＰＣＲ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ａｒｔｉｆａｃｔｓ ｏｎ １６Ｓ ｒＲＮＡ⁃ｂａｓｅｄ ｓｔｕｄｉｅｓ． ＰＬｏＳ Ｏｎｅ，

２０１１， ６（１２）： ｅ２７３１０．

［１８］ 　 Ｋｅｍｐ Ｐ Ｆ， Ａｌｌｅｒ Ｊ Ｙ． Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ａｑｕａｔｉｃ ａｎｄ ｏｔｈｅｒ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｓ： ｗｈａｔ １６Ｓ ｒＤＮＡ ｌｉｂｒａｒｉｅｓ ｃａｎ ｔｅｌｌ ｕｓ． ＦＥＭＳ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ Ｅｃｏｌｏｇｙ，

２００４， ４７（２）： １６１⁃１７７．

［１９］ 　 刘秉儒， 张秀珍， 胡天华， 李文金． 贺兰山不同海拔典型植被带土壤微生物多样性． 生态学报， ２０１３， ３３（２２）： ７２１１⁃７２２０．

［２０］ 　 邹莉， 唐庆明， 王轶． 落叶松、樟子松纯林及混交林土壤微生物的群落分布特征． 东北林业大学学报， ２０１０， ３８（１１）： ６３⁃６４， ７９．

［２１］ 　 Ｄｉｎｇ Ｊ Ｊ， Ｚｈａｎｇ Ｙ Ｇ， Ｄｅｎｇ Ｙ， Ｃｏｎｇ Ｊ， Ｌｕ Ｈ， Ｓｕｎ Ｘ， Ｙａｎｇ Ｃ Ｙ， Ｙｕａｎ Ｔ， ｖａｎ Ｎｏｓｔｒａｎｄ Ｊ Ｄ， Ｌｉ Ｄ Ｑ， Ｚｈｏｕ Ｊ Ｚ， Ｙａｎｇ Ｙ Ｆ． Ｉｎｔｅｇｒａｔｅｄ

ｍｅｔａｇｅｎｏｍｉｃｓ ａｎｄ ｎｅｔｗｏｒｋ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ ｆｏｒｅｓｔ ｔｉｍｂｅｒｌｉｎｅ． Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ Ｒｅｐｏｒｔｓ， ２０１５， ５： ７９９４．

［２２］ 　 Ｌａｕｂｅｒ Ｃ Ｌ， Ｈａｍａｄｙ Ｍ， Ｋｎｉｇｈｔ Ｒ， Ｆｉｅｒｅｒ Ｎ． Ｐｙｒｏｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ⁃ｂａｓｅｄ ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔ ｏｆ ｓｏｉｌ ｐＨ ａｓ ａ ｐｒｅｄｉｃｔｏｒ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｔ ｔｈｅ

ｃｏｎｔｉｎｅｎｔａｌ ｓｃａｌｅ． Ａｐｐｌｉｅｄ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２００９， ７５（１５）： ５１１１⁃５１２０．

８ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３８ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

［２３］　 戴雅婷， 闫志坚， 解继红， 吴洪新， 徐林波， 侯向阳， 高丽， 崔艳伟． 基于高通量测序的两种植被恢复类型根际土壤细菌多样性研究． 土

壤学报， ２０１７， ５４（３）： ７３５⁃７４８．

［２４］ 　 Ｂｅｎｉｚｒｉ Ｅ， Ａｍｉａｕｄ Ｂ． Ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ｐｌａｎｔｓ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｄ ｇｒａｓｓｌａｎｄｓ． Ｓｏｉｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ， ２００５， ３７

（１１）： ２０５５⁃２０６４．

［２５］ 　 于瑛楠， 李宇光， 吴双． 胡桃楸、白桦纯林及其混交林土壤微生物特性研究． 安徽农业科学， ２０１５， ４３（１９）： １３８⁃１４０．

［２６］ 　 滕嘉玲， 贾荣亮， 赵芸． 沙埋对干旱沙区真藓结皮层细菌群落结构和多样性的影响． 生态学报， ２０１７， ３７（７）： ２１７９⁃２１８７．

［２７］ 　 张薇， 胡跃高， 黄国和，等． 西北黄土高原柠条种植区土壤微生物多样性分析［Ｊ］ ． 微生物学报， ２００７， ４７（５）：７５１⁃７５６．

［２８］ 　 徐飞， 蔡体久， 杨雪， 琚存勇， 唐庆明． 三江平原沼泽湿地垦殖及自然恢复对土壤细菌群落多样性的影响． 生态学报， ２０１６， ３６（２２）：

７４１２⁃７４２１．

［２９］ 　 秦红灵， 袁红朝， 张慧， 朱亦君， 吴敏娜， 魏文学． 红壤坡地利用方式对土壤细菌群落结构的影响． 土壤学报， ２０１１， ４８（３）： ５９４⁃６０２．

［３０］ 　 高圣超， 关大伟， 马鸣超， 张伟， 李俊， 沈德龙． 大豆连作条件下施肥对东北黑土细菌群落的影响． 中国农业科学， ２０１７， ５０（７）：

１２７１⁃１２８１．

［３１］ 　 Ｓａｉｔ Ｍ， Ｄａｖｉｓ Ｋ Ｅ Ｒ， Ｊａｎｓｓｅｎ Ｐ Ｈ． Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｐＨ ｏｎ ｉｓｏｌａｔｉｏｎ ａｎｄ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｍｅｍｂｅｒｓ ｏｆ ｓｕｂｄｉｖｉｓｉｏｎ １ ｏｆ ｔｈｅ ｐｈｙｌｕｍ Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ ｏｃｃｕｒｒｉｎｇ ｉｎ

ｓｏｉｌ． Ａｐｐｌｉｅｄ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２００６， ７２（３）： １８５２⁃１８５７．

［３２］ 　 柳春林， 左伟英， 赵增阳， 邱礼鸿． 鼎湖山不同演替阶段森林土壤细菌多样性． 微生物学报， ２０１２， ５２（１２）： １４８９⁃１４９６．

［３３］ 　 隋心， 张荣涛， 钟海秀， 许楠， 王继丰， 刘应竹， 袁海峰， 倪红伟． 利用高通量测序对三江平原小叶章湿地土壤细菌多样性的研究． 土壤，

２０１５， ４７（５）： ９１９⁃９２５．

［３４］ 　 孙佳杰， 尹建道， 解玉红， 杨永利， 舒晓武， 刘保东． 天津滨海盐碱土壤微生物生态特性研究． 南京林业大学学报： 自然科学版， ２０１０，

３４（３）： ５７⁃６１．

［３５］ 　 丁新景， 敬如岩， 黄雅丽， 陈博杰， 马风云． 基于高通量测序的 ４ 种不同树种人工林根际土壤细菌结构及多样性． 林业科学， ２０１８， ５４

（０１）： ８１⁃８９．

［３６］ 　 Ｆｕ Ｑ Ｌ， Ｌｉｕ Ｃ， Ｄｉｎｇ Ｎ Ｆ， Ｌｉｎ Ｙ Ｃ， Ｇｕｏ Ｂ， Ｌｕｏ Ｊ Ｆ， Ｗａｎｇ Ｈ Ｌ． Ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｎｄ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｉｎ ａ ｒｅｃｌａｉｍｅｄ ｃｏａｓｔａｌ ｓｏｉｌ

ｃｈｒｏｎｏｓｅｑｕｅｎｃｅ ｕｎｄｅｒ ｒｉｃｅ⁃ｂａｒｌｅｙ ｃｒｏｐｐｉｎｇ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｓｏｉｌｓ ａｎｄ Ｓｅｄｉｍｅｎｔｓ， ２０１２， １２（７）： １１３４⁃１１４４．

［３７］ 　 林学政， 陈靠山， 何培青， 沈继红， 黄晓航． 种植盐地碱蓬改良滨海盐渍土对土壤微生物区系的影响． 生态学报， ２００６， ２６（３）： ８０１⁃８０７．

［３８］ 　 黄韶华， 王正荣， 周华荣， 刘建军， 牛永绮． 新疆荒漠区土壤微生物与土壤环境关系的初步探讨． 新疆环境保护， １９９７， １９（１）： ８１⁃８４．

９　 １１ 期 　 　 　 黄雅丽　 等：黄河三角洲刺槐白蜡混交对土壤细菌群落结构及多样性影响 　


