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辽东山区典型人工针叶林土壤细菌群落多样性特征
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摘要：为揭示不同人工林树种对土壤养分和土壤微生物群落的影响，采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 高通量测序和 ＯＴＵ 分析法比较辽东山

区白石砬子自然保护区落叶松人工林（ＬＧｅ）和红松人工林（ＰＫｅ），以及辽宁省森林经营研究所实验林场落叶松人工林（ＬＧｄ）
和红松人工林（ＰＫｄ）土壤细菌群落结构的差异，同时测定土壤理化性质，探讨土壤细菌群落结构、树种和土壤环境因子的相关

性。 研究结果表明：（１）ＬＧｅ 和 ＰＫｅ 土壤全碳、全氮和碱解氮的含量无显著差异，ＬＧｄ 显著高于 ＰＫｄ。 （２）从群落组成来看，该
地区落叶松和红松人工林中土壤主要由 ３４ 个门类群的菌群组成，优势菌群包括变形菌门、放线菌门、酸杆菌门、绿弯菌门、疣微

菌门和芽单胞菌门。 （３）从群落结构来看，ＬＧｅ 和 ＰＫｅ 土壤细菌的多样性和丰富度指数无显著差异，ＰＫｄ 的多样性指数显著极

高于 ＬＧｄ，丰富度指数无显著差异，且 Ｍｅｔａｓｔａｔｓ 分析结果表明，较 ＬＧｄ 和 ＰＫｄ 相比，ＬＧｅ 和 ＰＫｅ 在门水平和属水平上显著差异

的个数较少，表现为趋同性。 （４）优势细菌类群相对丰度和土壤理化性质的 ＲＤＡ 和相关性分析表明，土壤 ｐＨ、全氮、碱解氮的

含量以及 Ｃ ／ Ｎ 是本区针叶林细菌群落结构的主要影响因子。 综合分析表明，在保护区选择单一树种落叶松或红松造林对改善

土壤养分及优化微土壤细菌群落结构无显著差异，而在实验林场选择落叶松更有利于提高土壤肥力。
关键词： 辽东山区；针叶林；高通量测序；细菌群落结构
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人工林是辽东山区典型的植被类型之一，２０ 世纪 ５０ 年代以来，由于人类生产生活对木材需求的不断增

加，该地区原始森林被逐渐砍伐破坏，大量红松阔叶林转化为落叶松（Ｌａｒｉｘ ｏｌｇｅｎｓｉｓ）和红松（Ｐｉｎｕｓ ｋｏｒａｉｅｎｓｉｓ）
人工纯林，随着天然阔叶林被人工林取代，加上造林后管理措施的影响，土壤微生物群落结构、种群多样性及

功能会随着土壤质量发生改变，进而反映出一个生态系统土壤受损程度或恢复潜力。 提高人工林的生态功

能，维持高效的人工林生态系统一直是当前该地区的重要任务，针对不同人工林，对土壤微生物群落结构变化

进行监测，可为实现退化土壤生态系统恢复和人工林可持续经营提供理论基础，而目前有关辽东地区土壤微

生物群落结构、多样性对不同人工林类型变化的响应方面较少。 因此，研究该区不同人工林生态系统中土壤

微生物的变化规律对认识生态系统恢复具有重要意义［１］。
土壤微生物是土壤生态系统的重要组成部分［２］，参与有机质分解、养分元素循环以及能量转换［３⁃５］，在维

持生态系统生产力、功能及稳定性等方面起着重要作用［６⁃７］，是衡量土壤质量和生产力的关键指标［８］。 因此，
研究土壤微生物对了解土壤质量保育、土壤元素周转具有重要意义。 在土地覆被过程中，气候因子、土壤特

性、植被群落结构和多样性都会影响土壤微生物群落结构［９⁃１０］。 同一气候条件下，植被类型是影响土壤微生

物群落的重要因素［１１］，不同植被类型凋落物的质量和根系分泌物差异较大，进而对土壤微生物群落产生影

响［１２］。 有研究表明，不同树种会对土壤微生物生物量、微生物群落结构和微生物活性产生影响［１３⁃１５］，阔叶林

地土壤微生物的数量远远高于针叶林地［１６］，不同针叶林土壤细菌群落结构和物种多样性具有显著差异［１７］，
而有关不同针叶人工林对土壤养分及微生物群落的影响机制尚不明确，因此通过研究不同树种土壤细菌群落

及土壤养分的关系将有助于提高树种对土壤肥力的改善认识，对管理和调控人工林和土壤生态恢复具有重要

意义。
本研究选择辽东山区白石砬子自然保护区立地条件相同的落叶松人工林（ＬＧｅ）和红松人工林（ＰＫｅ），以

及辽宁省森林经营研究所实验林场立地条件相同的落叶松人工林（ＬＧｄ）和红松人工林（ＰＫｄ）为研究对象，通
过比较不同人工林土壤养分及细菌群落结构的差异，探索土壤微生物对不同人工林的响应，探明不同树种造

林恢复对土壤养分及土壤微生物群落结构的影响，旨在为该区人工林生态系统的经营管理及保护提供理论

依据。

１　 研究地区与研究方法

１．１　 研究区概况

该研究区域位于辽东地区，属温带季风气候，四季分明，年平均气温 ６．５℃，平均降雨 ９２６—１１００ ｍｍ，无霜

期 １２７—１４０ ｄ，研究区概况见表 １。

２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３９ 卷　
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表 １　 研究区概况

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｕｒｖｅｙ ｏｆ ｓｔａｎｄｓ ｉｎ ｓｔｕｄｙ ａｒｅａｓ

研究区
Ｓｔｕｄｙ ａｒｅａｓ

林分类型
Ｓｔａｎｄ ｔｙｐｅ

地理坐标
Ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ
ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅｓ

海拔
Ａｌｔｉｔｕｄｅ ／ ｍ

郁闭度
Ｃｒｏｗｎ

ｄｅｎｓｉｔｙ ／ ％

林龄
Ｆｏｒｅａｔ ａｇｅ

林分密度
Ｓｔａｎｄ

ｄｅｎｓｉｔｙ ／
（株 ／ ｈｍ２）

平均胸径
Ｍｅａｎ
ＤＢＨ

草本盖度
Ｈｅｒｂ

ｃｏｖｅｒａｇｅ ／ ％

白石砬子自然保护区 ＬＧｅ ４０°５４′４６″Ｎ， ７３４．５ ８５ ５１ ２４７５ ２４．１７ １００

Ｂａｉｓｈｉｌａｚｉ Ｎａｔｕｒｅ Ｒｅｓｅｒｖｅ ＰＫｅ １２４°４７′００″Ｅ ７３４．５ ８５ ５１ ２４７５ ２３．６８ １００

辽宁省森林经营研究所实验
林场

ＬＧｄ ４０°５２′３１″Ｎ，３４０．０ ８０ ２８ ２１００ １２．６８ ９０

Ｔｈｅ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｆｏｒｅｓｔ ｆａｒｍ ｏｆ
Ｌｉａｏｎｉｎｇ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ
Ｆｏｒｅｓｔ Ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ

ＰＫｄ １２３°５６′４３″Ｅ ３４０．０ ７０ ６１ １８００ ２１．９４ ３０

　 　 ＬＧｅ： 白石砬子自然保护区落叶松林， Ｌａｒｉｘ ｏｌｇｅｎｓｉｓ ｆｏｒｅｓｔｓ ｉｎ Ｂａｉｓｈｉｌａｚｉ Ｎａｔｕｒｅ Ｒｅｓｅｒｖｅ； ＰＫｅ： 白石砬子自然保护区落红松林， Ｐｉｎｕｓ ｋｏｒａｉｅｎｓｉｓ ｆｏｒｅｓｔｓ ｉｎ ｔｈｅ

Ｂａｉｓｈｉｌａｚｉ Ｎａｔｕｒｅ Ｒｅｓｅｒｖｅ； ＬＧｄ： 辽宁省森林经营研究所实验林场落红松林， Ｌａｒｉｘ ｏｌｇｅｎｓｉｓ ｆｏｒｅｓｔｓ ｉｎ ｔｈｅ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｆｏｒｅｓｔ ｆａｒｍ ｏｆ Ｌｉａｏｎｉｎｇ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ｆｏｒｅｓｔ Ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ；

ＰＫｅ： 辽宁省森林经营研究所实验林场红松林， Ｐｉｎｕｓ ｋｏｒａｉｅｎｓｉｓ ｆｏｒｅｓｔｓ ｉｎ ｔｈｅ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｆｏｒｅｓｔ ｆａｒｍ ｏｆ Ｌｉａｏｎｉｎｇ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ｆｏｒｅｓｔ Ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ； Ｍｅａｎ ＤＢＨ： 平均胸径，

Ｍｅａｎ ｄｉａｍｅｔｅｒ ａｔ ｂｒｅａｓｔ ｈｉｇｈ．下同

１．２　 土壤样品的采集与处理

于 ２０１７ 年 ８ 月，在保护区和林场分别选择立地条件一致的红松和落叶松人工林样地，在每种林型下分别

设置 ３ 块间距大于 １００ ｍ 的 ２０ ｍ×２０ ｍ 的样方，每个样方内采用 Ｓ 形布点，利用土钻采集 １５—２０ 个 ０—１０ ｃｍ
土层样品，以“四分法”取得约 １ ｋｇ 重量的鲜土作为 １ 个土样，将其混匀装入无菌的自封袋中，做好标记后密

封放入冰盒中，将其带回沈阳农业大学森林生态实验室。 去除土壤样品中的植物残根和石砾等杂物，研碎混

匀，过 ２ ｍｍ 筛，一部分土样置于－８０℃冰箱进行保存，以供进行微生物测序分析，一部分土壤样品在室温下风

干，研磨、过筛，用于土壤理化性质的分析。
１．３　 土壤 ＤＮＡ 提取纯化

土壤总 ＤＮＡ 使用美国 ＯＭＥＧＡ 公司的 ＭｏＢｉｏ ＰｏｗｅｒＳｏｉｌ􀳏 ＤＮＡ Ｉｓｏｌａｔｉｏｎ Ｋｉｔ（ＭＰ Ｂｉｏｍｅｄｉｃａｌｓ，Ｓａｎｔａ Ａｎａ，
ＣＡ，ＵＳＡ）试剂盒，每个样品称取约 ０．５ ｇ 新鲜土壤，按照试剂盒提取步骤进行。 用 １％的琼脂糖凝胶电泳检测

提取 ＤＮＡ 的纯度和完整性，用核酸定量仪 ＮａｎｏＤｒｏｐ ＮＤ⁃１０００（Ｔｈｅｒｍｏ Ｆｉｓｈｅｒ Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ，Ｗａｌｔｈａｍ，ＭＡ，ＵＳＡ）检
测提取 ＤＮＡ 的浓度和纯度。
１．４　 细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 序列的扩增测序

用引物 ３３８Ｆ（５′⁃ＡＣＴＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡ⁃ ３′）和 ８０６Ｒ （５′⁃ＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ⁃ ３′）扩增细菌

１６Ｓ ｒＲＮＡ 基因的 Ｖ３—Ｖ４ 区。 ＰＣＲ 反应体系 ２４ μＬ 包括：缓冲液 ５ μＬ，Ｑ５ 高保真缓冲液 ５ μＬ，０．２５ μＬ 高保

真 ＤＮＡ 聚合酶（５ Ｕ ／ μＬ），ｄＮＴＰ（２．５ ｍＭ） ２ μＬ， 上下游引物（１０ ｕＭ）各 １ μＬ，ＤＮＡ 模板 ２ μＬ，最后加入超纯

水（ｄｄＨ２Ｏ）８．７５ μＬ。 ＰＣＲ 扩增条件为：９８ ℃预变性 ２ ｍｉｎ，９８°Ｃ 变性 １５ ｓ，５５°Ｃ 退火 ３０ ｓ，７２°Ｃ 延伸 ３０ ｓ，２５
个循环；最后 ７２℃延伸 ５ ｍｉｎ。 ＰＣＲ 扩增产物通过 ２％琼脂糖凝胶电泳进行检测，并对目标片段进行切胶回

收，回收采用 ＡＸＹＧＥＮ 公司的凝胶回收试剂盒。 采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 公司的 ＴｒｕＳｅｑ Ｎａｎｏ ＤＮＡ ＬＴ Ｌｉｂｒａｒｙ Ｐｒｅｐ Ｋｉｔ 制
备测序文库。
１．５　 生物信息学和统计分析

对下机原始数据进行质量控制，用软件 ＱＩＩＭＥ １８．０ 对原始序列进行过滤、拼接、去除嵌合体［１８］，并对序

列长度进行筛选。 然后将有效数据进行归类操作，通过归类操作，将序列按照彼此的相似性分归为许多小组，
一个小组就是一个 ＯＴＵ。 对 ＯＴＵｓ 进行丰度指数和多样性指数等分析，包括群落丰富度 Ｃｈａｏ１ 指数和 ＡＣＥ 指

数，群落均匀度的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数。 利用 Ｍｅｔａｓｔａｔｓ 对门水平和属水平的群落分类学组成和丰度

进行分析［１９］。
１．６　 数据分析

数据用 Ｅｘｃｅｌ ２０１０ 进行处理，统计分析采用 ＳＰＳＳ １９．０ 处理，单因素方差分析（ｏｎｅ ｗａｙ ＡＮＯＶＡ，Ｌｓｄ ｔ⁃

３　 ３ 期 　 　 　 邓娇娇　 等：辽东山区典型人工针叶林土壤细菌群落多样性特征 　
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ｔｅｓｔ）用于不同处理间的差异显著性校验，皮尔逊相关系数（Ｐｅａｒｓｏｎ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ）用于评价土壤理化性

质与土壤细菌群落间多样性的相关性，以及优势细菌类群与土壤环境因子的相关性。 使用 Ｃａｎｏｃｏ ４．５ 软件对

土壤环境因子和细菌群落进行冗余分析（Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ，ＲＤＡ）。

２　 结果与分析

２．１　 不同人工林土壤理化性质

本研究调查了两个研究区，共四个样地土壤理化性质，ＬＧｅ 和 ＰＫｅ 土壤 ｐＨ、全碳、全氮、碱解氮和 Ｃ ／ Ｎ 都

无显著差异（表 ２）。 ＬＧｄ 和 ＰＫｄ 的土壤 ｐＨ 值和 Ｃ ／ Ｎ 无显著差异，但 ＬＧｄ 土壤的全碳和全氮的含量都显著

高于 ＰＫｄ（表 ２）。

表 ２　 不同处理土壤理化性质

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

林分类型
Ｓｔａｎｄ ｔｙｐｅ ｐＨ 全碳

ＴＣ ／ （ｇ ／ ｋｇ）
全氮

ＴＮ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ）
碱解氮

ＡＮ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ）
碳氮比
Ｃ ／ Ｎ ｒａｔｉｏ

ＬＧｅ ５．４０±０．０４ａＡ ４３．７９±２．２１ａＡ ３８５３．５０±１６８．９８ａＡ ３３．３５±３．２１ａＡ １１．３６±０．１１ａＡ

ＰＫｅ ５．４８±０．０２ａＡ ４１．７０±０．５８ａＡ ３５８０．５０±３７．８６ａＡ ２８．０４±１．０８ａＡ １１．６５±０．２７ａＡ

ＬＧｄ ５．５７±０．２４ａＡ ５２．２４±３．３６ａＡ ３８９０．００±２６６．６５ａＡ ３２．０５±３．６１ａＡ １３．４３±０．１９ａＡ

ＰＫｄ ５．５４±０．１１ａＡ ２０．０８±４．０１ｂＢ １５３０．００±３２１．８７ｂＢ １２．９６±２．５６ｂＢ １３．２４±１．８８ａＡ

　 　 表中数据为平均值±中数标准差，同一行数据不同小写字母表示差异显著（Ｐ＜０．０５），同一行数据不同大写字母表示差异显著（Ｐ＜０．０１）；ＴＣ：

全碳，ｔｏｔａｌ ｃａｒｂｏｎ；ＴＮ：全氮，ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＡＮ：碱解氮，ａｖａｉｌａｂｌｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ

图 １　 不同处理下土壤细菌群落高通量测序 １６Ｓ ｒＤＮＡ 稀疏曲线

　 Ｆｉｇ． １ 　 Ｒａｒｅｆａｃｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅｓ ｏｆ １６Ｓ ｒＤＮＡ ｆｏｒ ｈｉｇｈ ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ

ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

ＬＧｅ：白石砬子自然保护区落叶松林， Ｌａｒｉｘ ｏｌｇｅｎｓｉｓ ｆｏｒｅｓｔｓ ｉｎ

Ｂａｉｓｈｉｌａｚｉ Ｎａｔｕｒｅ Ｒｅｓｅｒｖｅ；ＰＫｅ：白石砬子自然保护区落红松林，

Ｐｉｎｕｓ ｋｏｒａｉｅｎｓｉｓ ｆｏｒｅｓｔｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｂａｉｓｈｉｌａｚｉ Ｎａｔｕｒｅ Ｒｅｓｅｒｖｅ；ＬＧｄ：辽宁省

森林经营研究所实验林场落红松林，Ｌａｒｉｘ ｏｌｇｅｎｓｉｓ ｆｏｒｅｓｔｓ ｉｎ ｔｈｅ

ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｆｏｒｅｓｔ ｆａｒｍ ｏｆ Ｌｉａｏｎｉｎｇ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ｆｏｒｅｓｔ Ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ；

ＰＫｅ：辽宁省森林经营研究所实验林场红松林，Ｐｉｎｕｓ ｋｏｒａｉｅｎｓｉｓ

ｆｏｒｅｓｔｓ ｉｎ ｔｈｅ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｆｏｒｅｓｔ ｆａｒｍ ｏｆ Ｌｉａｏｎｉｎｇ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ｆｏｒｅｓｔ

Ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ；ＯＵＴ：操作分类单元，Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ Ｕｎｉｔｓ

２．２　 不同人工林土壤微生物多样性

本研究采用 ９７％的序列相似度作为 ＯＴＵ 划分阈

值，表 ３ 反映了不同分类单元的 ＯＴＵ 数，在门分类水平

上 ＬＧｅ 和 ＰＫｅ 分别有 １９０４ 和 ２０１８ 个 ＯＴＵ，ＬＧｄ 和 ＰＫｄ
分别有 ２２８９ 和 ３３３４ 个 ＯＴＵ。 如图 １ 所示，曲线随着测

得序列数量的增加而趋于平坦，表明实验已获取绝大多

数样本信息，已经能够反映森林土壤的微生物群落组

成。 用 ＱＩＩＭＥ 软件分别对每个样本计算 Ｃｈａｏｓ１、ＡＣＥ、
Ｓｉｍｐｓｏｎ 和 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数。 ＬＧｅ 和 ＰＫｅ 土壤微生物的

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、ＡＣＥ 指数、Ｃｈａｏ１ 指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数无

显著差异；ＬＧｄ 的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数显著高

于 ＰＫｄ，而 Ｃｈａｏ１ 指数和 ＡＣＥ 指数无显著差异（表 ３）。
相关性分析结果显示，细菌的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数与 ｐＨ 呈显

著正相关（ ｒ＝ ０．９６６，Ｐ＜０．０５）（表 ４），４ 个处理中 ＬＧｄ 土

壤 ｐＨ 较高，可能是导致细菌群落结构多样性的主要

原因。
２．３　 不同人工林土壤细菌群落结构在门水平的分析

在门水平上，ＬＧｅ，ＰＫｅ，ＬＧｄ 和 ＰＫｄ 共获得 ３４ 个类

群，将平均相对丰度＜０．１％类群归类为其他，得到 １８ 个

类群，平均相对丰度＞１％类群共有 １０ 个（图 ２），其中变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ） （４３．１１％，４０．２８％；３６．２２％，
３９．７７％），酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ） （２７．６２％，１９．１９％；１１．９８％，１６．０４％），放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ） （６．９９％，
８．３５％；３０．７６％，２１．２５％），绿弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）（５．４２％，６．５０％；５．８２％，１０．９６％），疣微菌门（Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ）
（７．２３％，４．１２％；３．７８％，０．６５％），芽单胞菌门（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ） （２．２４％，２．２４％；５．１９％，６．０７％），厚壁菌门
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（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）（０．５２％，８．６０％；０．６４％，０．１６％），拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ） （１．９０％，４．６０％；２．０９％，０．７７％），浮霉菌

门（Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ） （２． ０７％，１． ７８％；０． ９４％，１． ６８％）和硝化螺旋菌门（Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ） （１． ５４％，１． ７５％；１． ３７％，
０．９８％）为主要优势类群。 采用 Ｍｅｔａｓｔａｔｓ 方法对 ＬＧｅ 和 ＰＫｅ 进行比较检验，发现有 ４ 个门的相对丰度有显著

差异（Ｐ＜０．０５），其中，酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）具有极显著性差异（Ｐ ＝ ０．００８）（表 ５）。 ＬＧｄ 和 ＰＫｄ 土壤变形

菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）和酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）有极显著差异（Ｐ＜０．０１），Ｐ 值分别

为 ０．００８，０．０００ 和 ０．０１１，绿弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）有显著差异（Ｐ ＝ ０．０３３），疣微菌门（Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ）和芽单胞

菌门（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ）无差异（表 ６）。

表 ３　 不同处理土壤微生物多样性指数

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘｅｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

林分类型
Ｓｔａｎｄ ｔｙｐｅ

序列
Ｎｏ． ｏｆ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

门水平 ＯＴＵｓ
ＯＴＵｓ ｎｕｍｂｅｒ（Ｐ）

香农指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

ＡＣＥ 指数
ＡＣＥ ｉｎｄｅｘ

Ｃｈａｏ１ 指数
Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ

辛普森指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

ＬＧｅ ５９３８４ １９０４ ８．８５±０．１２ａＡ ２３０１．７１±１４６．７８ａＡ ２１４５．３９±１１９．１９ａＡ ０．９９１３±０．０００５８ａＡ
ＰＫｅ ５９１７５ ２０１８ ９．２０±０．３２ａＡ ２３６９．３４±２１０．９８ａＡ ２２３９．９６±２０５．７５ａＡ ０．９９３３±０．００１６６ａＡ
ＬＧｄ ５８０９７ ２２８９ ９．５７±０．１２ａＡ ２６８９．７１±２００．８６ｂＡ ２５４９．１３±１８０．３７ａＡ ０．９９４９±０．００１６６ａＡ
ＰＫｄ ６３３９５ ３３３４ ９．３３±０．０６ｂＢ ２８８６．７８±１０１．８１ａＡ ２７１８．５４±７５．４６ａＡ ０．９９２２±０．０００７ｂＢ

　 　 表中数据为平均值±中数标准差，同一行数据不同小写字母表示差异显著（Ｐ＜０．０５），同一行数据不同大写字母表示差异显著（Ｐ＜０．０１）

表 ４　 细菌群落多样性与土壤理化性质的 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关性分析

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｐｅａｒｓｏｎ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ α ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

ｐＨ 值
ｐＨ ｖａｌｕｅ

全碳
ＴＣ

全氮
ＴＮ

碱解氮
ＡＮ

碳氮比
Ｃ ／ Ｎ ｒａｔｉｏ

香农指数 Ｓｈａｎｎｏｎ Ｉｎｄｅｘ ０．９８４∗ ０．０５６ －０．１８９ －０．２５１ ０．８８６
ＡＣＥ 指数 ＡＣＥ Ｉｎｄｅｘ ０．８３８ －０．５５１ －０．７４８ －０．７４７ ０．９３２
Ｃｈａｏ１ 指数 Ｃｈａｏ １ Ｉｎｄｅｘ ０．８６６ －０．５２３ －０．７２６ －０．７３１ ０．９４４
辛普森指数 Ｓｉｍｐｓｏｎ Ｉｎｄｅｘ ０．７５８ ０．５２０ ０．３１５ ０．２３５ ０．５７２

　 　 ∗Ｐ＜０．０５

表 ５　 ＬＧｅ 和 ＰＫｅ 土壤微生物门水平的 Ｍｅｔａｓｔａｔｓ两两比较检验结果统计表

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｔｈｅ Ｍｅｔａｓｔａｔｓ ｏｆ ｓａｍｐｌｅ ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ｔａｂｌｅ ｏｆ ｔｅｓｔ ｒｅｓｕｌｔｓ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ＬＧｅ ａｎｄ ＰＫｅ

土壤比较类型
Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｔｙｐｅ

微生物群落门水平
Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ

Ｐ 值
Ｐ ｖａｌｕｅ

ＰＫｅ⁃ＬＧｅ 酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ） ０．００８
Ｓａｃｃｈａｒｉｂａｃｔｅｒｉａ ０．０２８
Ａｒｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ ０．０３９

ＧＡＬ１５ ０．０４６

表 ６　 ＬＧｄ 和 ＰＫｄ 土壤微生物门水平的 Ｍｅｔａｓｔａｔｓ两两比较检验结果统计表

Ｔａｂｌｅ ６　 Ｔｈｅ Ｍｅｔａｓｔａｔｓ ｏｆ ｓａｍｐｌｅ ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ｔａｂｌｅ ｏｆ ｔｅｓｔ ｒｅｓｕｌｔｓ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ＬＧｄ ａｎｄ ＰＫｄ

土壤比较类型
Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｔｙｐｅ

微生物群落门水平
Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ

Ｐ 值
Ｐ ｖａｌｕｅ

ＰＫｄ⁃ＬＧｄ 放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ） ０．０００
拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ） ０．００４
变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ） ０．００８
酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ） ０．０１１
迷踪菌门（Ｅｌｕｓｉｍｉｃｒｏｂｉａ） ０．０１８

Ｔｅｃｔｏｍｉｃｒｏｂｉａ ０．０２１
厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ） ０．０２５
绿弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ） ０．０３３

Ｐａｒｃｕｂａｃｔｅｒｉａ ０．０３６
梭杆菌门（Ｆｕｓｏｂａｃｔｅｒｉａ） ０．０４４

５　 ３ 期 　 　 　 邓娇娇　 等：辽东山区典型人工针叶林土壤细菌群落多样性特征 　
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图 ２　 不同处理土壤细菌门水平相对丰度

Ｆｉｇ．２　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｔ ｔｈｅ ｐｈｙｌｕｍ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

２．４　 不同人工林土壤细菌群落结构在属水平的分析

在属水平上，共得到了 ４５８ 个类群。 将 ＬＧｅ，ＰＫｅ，ＬＧｄ 和 ＰＫｄ 平均相对丰度＜１％类群归为其他，得到 １９
个类群，其他（ｏｔｈｅｒｓ）超 ７０％ （图 ３）。 其中，有 １０ 个优势类群，分别是硝化菌属（Ｎｉｔｒｏｂａｃｔｅｒ）（４．７７％，６．７５％；
６．１８％，４．９９％）、Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｓｏｌｉｂａｃｔｅｒ（１． ２７％，２． ３７％；５． ２９％，２． ９９％）、Ｐｓｅｕｄｏｌａｂｒｙｓ（１． ７３％，２． ９８％；３． ４７％，
２．９４％）、Ｖａｒｉｉｂａｃｔｅｒ（１． ７４％，２． ９３％；１． ９７％，１． ６２％）、Ｂｒｙｏｂａｃｔｅｒ（０． ７５％，１． ６２％；２． ８０％，１． ９７％）、Ｈａｌｉａｎｇｉｕｍ
（１．４５％，１． １０％； １． ５５％， １． ５１％）、 红游动菌属 （ Ｒｈｏｄｏｐｌａｎｅｓ） （ １． ６８％， １． ６９％； ０． ８５％， ０． ８０％）、 副球菌

（Ｒｈｉｚｏｍｉｃｒｏｂｉｕｍ）（０． ９９％，０． ９２％；１． ５２％，１． ３３％）、芽单胞菌属 （ Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｓ） （ １． ５５％，１． ９０％；０． ５３％，
０．７４％）和 Ｈ１６（０．７４％，０．６４％；１，６９％，１．１６％）。 其中，硝化菌属、Ｖａｒｉｉｂａｃｔｅｒ、红游动菌属和芽单胞菌属在样地

ＰＫｄ 中占有优势，Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｓｏｌｉｂａｃｔｅｒ、Ｐｓｅｕｄｏｌａｂｒｙｓ、Ｂｒｙｏｂａｃｔｅｒ 和副球菌属是 ＬＧｅ 样地中的优势细菌属。
土壤微生物群落结构在属水平也产生了明显的差异（表 ７，表 ８），采用 Ｍｅｔａｓｔａｔｓ 方法比较检验，发现 ＬＧｅ

和 ＰＫｅ 有 ７ 个属的相对丰度有极显著差异，ＬＧｄ 和 ＰＫｄ 有 ２５ 个属的相对丰度有极显著差异（Ｐ＜０．０１），其中，
优势菌群中的硝化杆菌属（Ｎｉｔｒｏｂａｃｔｅｒ）和 Ｐｓｅｕｄｏｌａｂｒｙｓ 达到极显著差异（Ｐ＜０．０１）。
２．５　 细菌优势菌群与环境因子的相关性

对优势细菌门和优势细菌属相对丰度和土壤环境因子进行冗余分析（图 ４），结果显示，第 １ 轴和第 ２ 轴

累积解释变异量分别达 ９４．４％和 ９８．２％。 在门水平上（图 ４Ａ），第一排序轴和第二排序轴的特征值分别为
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０．８３２和 ０．１１２，土壤 ｐＨ（ ｒ＝ ０．９４８２）和土壤 Ｃ ／ Ｎ（ ｒ＝ ０．９３７７）与轴 １ 的相关性较大，第 １ 轴解释率达到了８３．２％。
在属水平上（图 ４Ｂ），第一排序轴的特征值为 ０．７５５，土壤 ｐＨ（ ｒ＝ －０．９８１０）和土壤 Ｃ ／ Ｎ（ ｒ＝ －８．７７８）与第 １ 轴的

相关性较大，第 １ 轴解释率达到了 ７５．５％，土壤全碳（ ｒ ＝ －０．８９８１），土壤全 Ｎ（ ｒ ＝ －０．９２２４）和土壤碱解氮（ ｒ ＝
－０．８６２３）与轴 ２ 的相关性较大，第二排序轴的特征值为 ０．２２７，解释度为 ２２．７％，它们共同解释微生物总方差

值的 ９８．２％。 由此可见，这两个轴能大部分反映土壤环境因素对土壤微生物群落结构的影响。

图 ３　 不同处理土壤细菌属水平相对丰度

Ｆｉｇ．３　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｔ ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

表 ７　 ＬＧｅ 和 ＰＫｅ 土壤微生物属水平的 Ｍｅｔａｓｔａｔｓ两两比较检验结果统计表（Ｐ＜０．０１）

Ｔａｂｌｅ ７　 Ｔｈｅ Ｍｅｔａｓｔａｔｓ ｏｆ ｓａｍｐｌｅ ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ｔａｂｌｅ ｏｆ ｔｅｓｔ ｒｅｓｕｌｔｓ ａｔ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ＬＧｅ ａｎｄ ＰＫｅ

土壤比较类型
Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｔｙｐｅ

微生物群落属水平
Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ

Ｐ 值
Ｐ ｖａｌｕｅ

ＬＧｅ⁃ＰＫｅ Ｇｒａｎｕｌｉｃｅｌｌａ ０．００１

Ｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａ⁃Ｐａｒａｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａ ０．００２

酸杆菌属（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ） ０．００４

马赛菌属（Ｍａｓｓｉｌｉａ） ０．００４

Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ．Ｋｏｒｉｂａｃｔｅｒ ０．００５

Ａｃｉｄｉｂａｃｔｅｒ ０．００８

Ｅｄａｐｈｏｂａｃｔｅｒ ０．００８

表 ８　 ＬＧｄ 和 ＰＫｄ 土壤微生物属水平的 Ｍｅｔａｓｔａｔｓ两两比较检验结果统计表

Ｔａｂｌｅ ８　 Ｔｈｅ Ｍｅｔａｓｔａｔｓ ｏｆ ｓａｍｐｌｅ ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ｔａｂｌｅ ｏｆ ｔｅｓｔ ｒｅｓｕｌｔｓ ａｔ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ＬＧｄ ａｎｄ ＰＫｄ

土壤比较类型
Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｔｙｐｅ

微生物群落门水平
Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ

Ｐ 值
Ｐ ｖａｌｕｅ

ＬＧｄ⁃ＰＫｄ Ｆａｅｃａｌｉｂａｃｔｅｒｉｕｍ ０．０００２

慢生根瘤菌属（Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ） ０．０００４
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续表

土壤比较类型
Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｔｙｐｅ

微生物群落门水平
Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ

Ｐ 值
Ｐ ｖａｌｕｅ

Ｐｓｅｕｄｏｌａｂｒｙｓ ０．０００８

小月菌属（Ｍｉｃｒｏｌｕｎａｔｕｓ） ０．００１０

Ｒｈｏｄｏｖａｓｔｕｍ ０．００１５

卢得曼氏菌属（Ｌｕｅｄｅｍａｎｎｅｌｌａ） ０．００１７

小单孢菌属（Ｍｉｃｒｏｍｏｎｏｓｐｏｒａ） ０．００２１

微枝形杆菌属（Ｍｉｃｒｏｖｉｒｇａ） ０．００２４

长丝菌属（Ｌｏｎｇｉｍｙｃｅｌｉｕｍ） ０．００２９

Ｖａｒｉｉｂａｃｔｅｒ ０．００３２

硝化杆菌属（Ｎｉｔｒｏｂａｃｔｅｒ） ０．００３６

Ｄｏｎｇｉａ ０．００３８

Ｆｅｒｒｕｇｉｎｉｂａｃｔｅｒ ０．００４１

Ｓｏｌｉｒｕｂｒｏｂａｃｔｅｒ ０．００４４

根瘤菌属（Ｒｈｉｚｏｂｉｕｍ） ０．００４８

分枝杆菌属（Ｍｙｃｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ） ０．００５１

Ｖｉｂｒｉｏｎｉｍｏｎａｓ ０．００６３

马赛菌属（Ｍａｓｓｉｌｉａ） ０．００６６

Ｆｌａｖｉｓｏｌｉｂａｃｔｅｒ ０．００７０

红色杆菌属（Ｒｕｂｒｏｂａｃｔｅｒ） ０．００７３

地杆菌属（Ｐｅｄｏｂａｃｔｅｒ） ０．００７８

酸球形菌属（Ａｃｉｄｉｓｐｈａｅｒａ） ０．００８７

Ｋｒａｓｉｌｎｉｋｏｖｉａ ０．００９０

气微菌属（Ａｅｒｏｍｉｃｒｏｂｉｕｍ） ０．００９４

Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ．Ａｌｙｓｉｏｓｐｈａｅｒａ ０．００９７

图 ４　 优势细菌门（ Ａ）和优势细菌属（Ｂ）与土壤环境因子冗余分析

Ｆｉｇ．４　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ（ＲＤＡ） ｏｎ ｓｏｉｌ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｂａｃｔｅｒｉａ ｐｈｙｌａ（Ａ） ａｎｄ ｓｏｉｌ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｂａｃｔｅｒｉａ ｇｅｎｕｓ（Ｂ） ｃｏｎｓｔｒａｉｎｅｄ ｂｙ ｓｏｉｌ ｖａｒｉａｂｌｅｓ

ＴＣ：全碳，ｔｏｔａｌ ｃａｒｂｏｎ；ＴＮ：全氮，ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＡＮ：碱解氮，ａｖａｉｌａｂｌｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；Ｃ ／ Ｎ：碳氮比，Ｃ ／ Ｎ ｒａｔｉｏ

对优势细菌类群和土壤环境因子进行 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关性分析，在门水平上，酸杆菌门平均相对丰度与 ｐＨ 呈

极显著负相关（ ｒ＝ －０．９９０，Ｐ＜０．０１），绿弯菌门与全氮（ ｒ ＝ －０．９９６，Ｐ＜０．０１）和碱解氮（ ｒ ＝ －０．９９７，Ｐ＜０．０１）成极

显著负相关，放线菌门（ ｒ＝ ０．９６０，Ｐ＜０．０５）和芽单胞菌门（ ｒ ＝ ０．９６２，Ｐ＜０．０５）与碳氮比呈显著正相关。 在属水

平上，Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｓｏｌｉｂａｃｔｅｒ（ ｒ＝ －０．９８３，Ｐ＜０．０５）， Ｂｒｙｏｂａｃｔｅｒ（ ｒ＝ －０．９６５，Ｐ＜０．０５）和 Ｈ１６（ ｒ ＝ －０．９６９，Ｐ＜０．０５）的
平均相对丰度与 ｐＨ 呈显著负相关，Ｈａｌｉａｎｇｉｕｍ 与全氮（ ｒ＝ ０．９６７，Ｐ＜０．０５）和碱解氮（ ｒ＝ ０．９５５，Ｐ＜０．０５）呈显著
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正相关，红游动菌属 （ ｒ＝ ０．９８４，Ｐ＜０．０５）和芽单胞菌属（ ｒ ＝ ０．９５６，Ｐ＜０．０５）与碳氮比呈显著正相关，副球菌与

碳氮比呈显著负相关（ ｒ＝ －０．９７２，Ｐ＜０．０５）（表 ９）。

表 ９　 优势细菌类群与土壤环境因子相关性分析

Ｔａｂｌｅ ９　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｂａｃｔｅｒｉａ ｇｒｏｕｐｓ ａｎｄ ａｖａｉｌａｂｌｅ ｅｄａｐｈｉｃ ｆａｃｔｏｒｓ

细菌类群
Ｂａｃｔｅｒｉａ ｇｒｏｕｐ

ｐＨ 值
ｐＨ ｖａｌｕｅ

全碳
ＴＣ

全氮
ＴＮ

碱解氮
ＡＮ

碳氮比
Ｃ ／ Ｎ

门（Ｐｈｙｌｕｎ） — — — — —

变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ） －０．９３０ －０．２５６ －０．００８ ０．０４９ －０．８３１

放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ） ０．９０８ ０．０６６ －０．１９４ －０．１９９ ０．９６０∗

酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ） －０．９９０∗∗ ０．０２０ ０．２５９ ０．３２５ －０．８８６

绿弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ） ０．４２６ －０．９４８ －０．９９６∗∗ －０．９９７∗∗ ０．５０２

疣微菌门（Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ） －０．７８５ ０．６９１ ０．８３３ ０．８７９ －０．７５４

芽单胞菌门（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ） ０．８４１ －０．４４６ －０．６６０ －０．６４７ ０．９６２∗

属 Ｇｅｎｕｓ — — — — —

硝化菌属（Ｎｉｔｒｏｂａｃｔｅｒ） －０．２６３ －０．８１６ －０．７３３ －０．６４６ －０．００８

Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｓｏｌｉｂａｃｔｅｒ －０．９８３∗ ０．０００ ０．２３６ ０．３０７ －０．８６４

Ｐｓｅｕｄｏｌａｂｒｙｓ －０．８２６ －０．４５９ －０．２１８ －０．１７２ －０．７３９

Ｖａｒｉｉｂａｃｔｅｒ ０．２２３ －０．９１３ －０．９４１ －０．８８７ ０．４３１

Ｂｒｙｏｂａｃｔｅｒ －０．９６５∗ －０．１４６ ０．１０６ ０．１６０ －０．８８５

Ｈａｌｉａｎｇｉｕｍ －０．５４８ ０．８７０ ０．９６７∗ ０．９５５∗ －０．６６５

红游动菌属（Ｒｈｏｄｏｐｌａｎｅｓ） ０．８６３ －０．２８９ －０．５２２ －０．５０６ ０．９８４∗

副球菌（Ｒｈｉｚｏｍｉｃｒｏｂｉｕｍ） －０．９４７ ０．３８３ ０．６０８ ０．６３２ －０．９７２∗

芽单胞菌属（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｓ） ０．８７８ －０．４８８ －０．６９８ －０．７０２ ０．９５６∗

Ｈ１６ －０．９６９∗ ０．３５８ ０．５７５ ０．６２５ －０．９２５

　 　 ∗Ｐ＜０．０５，∗∗Ｐ＜０．０１

３　 讨论

不同人工林树种可通过影响林地微环境、凋落物量与分解速率，以及根系的周转等过程，进而对土壤 ｐＨ、
碳、氮有不同程度的影响［２０⁃２１］。 本研究显示各研究区域的落叶松人工林土壤 ｐＨ、全碳、全氮、碱解氮含量都

高于红松人工林，其中，ＬＧｅ 和 ＰＫｅ 无显著差异，二者提高土壤肥力的效果差异不显著；而 ＬＧｄ 显著高于 ＰＫｄ
（表 ２）。 土壤中碳、氮和有机质的输入主要来源于凋落物中养分的归还及生物固氮，落叶松属寒温性落叶针

叶林，凋落物较多，尽管凋落物中多含木质素、树脂、单宁和蜡质等难以分解的物质，但覆盖于土壤表面密集的

针叶凋落物会促使形成空气不流通的环境，有助于土壤养分的积累；相反，红松为温性常绿针叶林，凋落物量

较少，土壤养分较为贫瘠。 土壤养分与微生物有着密切的联系，土壤碳［２２］、土壤氮［２３］ 高低影响着土壤微生物

群落。 本研究表明，ＬＧｅ 和 ＰＫｅ 土壤微生物的多样性指数和丰富度指数无显著差异（表 ３），Ｍｅｔａｓｔａｔｓ 分析结

果表明，ＬＧｅ 和 ＰＫｅ 在门水平和属水平上丰度显著差异的个数较少（表 ５，表 ７），土壤细菌群落结构显示了趋

同性。 ＬＧｄ 土壤微生物的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数显著高于 ＰＫｄ，而 Ｃｈａｏ１ 指数和 ＡＣＥ 指数无显著差异

（表 ３），且 Ｍｅｔａｓｔａｔｓ 分析结果表明 ＬＧｄ 和 ＰＫｄ 在门水平和属水平上丰度显著差异的个数较多（表 ６，表 ８）。
土壤理化性质的改变对微生物群落的组成和多样性具有重要影响，其中，Ｓｈｅｎ［２４］等研究结果表明，土壤 ｐＨ 是

决定微生物多样性和群落组成的关键因素。 本研究表明土壤细菌的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数与 ｐＨ 呈显著正相关（ ｒ ＝ ０．
９６６，Ｐ＜０．０５）（表 ４），与 Ｈａｒｔｍａｎ 等［２５］的研究结果相一致，表明尤其在 ｐＨ 小于 ６．５ 的土壤中，微生物多样性

随着土壤 ｐＨ 的降低随之降低。 本研究中 ＬＧｄ 土壤细菌的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和 ｐＨ 都最高，可能与土壤类型、植被

类型、管理措施等相关。
土壤微生物在有机质的转换，生物地球化学循环过程中扮演着非常重要的角色［２６⁃２８］，对地表生态系

９　 ３ 期 　 　 　 邓娇娇　 等：辽东山区典型人工针叶林土壤细菌群落多样性特征 　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

统［２９］，植物健康［３０⁃３１］，土壤结构［３２］，土壤肥力［３３⁃３４］具有重要影响。 土壤细菌群落结构的组成在不同人工林树

种土壤样中有一定差异，变形菌门、放线菌门和酸酐菌门是该区针叶人工林土壤中优势菌群（图 ３），与 Ｓｕｎ［３５］

等的研究基本相一致。 有研究表明变形菌门和放线菌门主要参与有机质分解［３６⁃３７］，绿弯菌门、芽单胞菌门、
硝化螺旋菌门和厚壁菌门的相对丰度低，主要进行碳氮的固定［３８⁃４０］。 变形菌门和酸酐菌门由于其不同的生

活方式，常被用作衡量土壤营养状况的指标［２５］，已有的研究表明变形菌门的相对丰度与土壤碳含量有正相关

关系［４１⁃４２］，变形菌门的丰度随着有机质的增加而增加［４３］，而且在营养较为丰富的土壤中比例更高［４４］，本研究

虽未能证明这一观点，但是本研究中土壤细菌变形菌门是所有处理中的优势菌群，被视为有机质分解转化的

主要功能细菌，该研究结果与先前研究结果相一致［４５⁃４６］。 酸酐菌门属于嗜酸性细菌门，广泛分布在不同的土

壤环境中［４７⁃４９］，酸酐菌门的相对丰度能够表明土壤的酸性条件［５０⁃５１］。
以土壤微生物优势类群为原始变量，冗余分析和相关分析表明土壤 ｐＨ、ＴＮ、ＡＮ 和 Ｃ ／ Ｎ 对细菌群落结构

影响显著（图 ４，表 ９），这一观点与前人的研究［５２⁃５３］ 基本一致。 冗余分析表明该区针叶人工林土壤微生物细

菌群落门水平组成信息中 ９４．４％能够为土壤 ｐＨ 和土壤 Ｃ ／ Ｎ 两个环境变量所解释，第 １ 轴解释了 ８３．２％的变

异信息，第 ２ 轴解释了 １１．２％的变异信息（图 ４Ａ）。 细菌属水平有 ９８．２％的变异信息能够被土壤 ｐＨ、全碳、全
氮、碱解氮和 Ｃ ／ Ｎ 所解释（图 ４Ｂ）。 本研究相关性分析表明酸杆菌门与土壤 ｐＨ 呈极显著负相关（表 ９），与以

往的研究结果相一致［５４］，ｐＨ 在土壤生物地球化学循环过程中起重要作用，对土壤中理化反应都具有重要的

调节作用，是影响细菌分布的重要因子［２８，３０，５５⁃５６］。 本研究属酸性土壤，变形菌门占主要优势，绿弯菌门与全氮

和碱解氮成极显著负相关（表 ９），与 Ｚｅｎｇ 等［５７］研究结果相吻合，表明在森林生态系统中，变形菌门较适合生

活在酸性土壤中，绿弯菌门在营养贫瘠的土壤中更占有优势。 放线菌门和芽单胞菌门的相对丰度与土壤碳氮

比呈显著正相关（表 ９），土壤碳氮比可衡量土壤 Ｃ、Ｎ 营养平衡状况，是表征土壤质量的敏感指标，低碳氮比

可加快微生物的分解和氮的矿化速率［５８］。 本研究中辽东山区不同人工林土壤的微生物群落组成的变化与土

壤 ｐＨ、氮素营养、有机质等理化性质有紧密关系，微生物群落的变化是这些环境因子影响的综合反映。

４　 结论

辽东山区不同人工针叶林（落叶松和红松）土壤细菌优势门类群主要包括变形菌门、放线菌门、酸杆菌

门、绿弯菌门、疣微菌门和芽单胞菌门，土壤 ｐＨ、全氮、碱解氮的含量以及 Ｃ ／ Ｎ 是本区针叶林细菌群落结构的

主要影响因子。 就落叶松和红松而言，保护区内两者的土壤有机质和细菌群落多样性无显著差异，表现趋同

性，而在实验林场落叶松土壤有机质的含量及微生物群落多样性显著高于红松，落叶松相对更有利于土壤肥

力的提高，优化土壤细菌群落结构。 综合分析表明，在保护区选择单一树种落叶松或红松造林对改善土壤养

分及优化微土壤细菌群落结构无显著差异，而在实验林场选择落叶松更有利于提高土壤肥力。
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