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对呼和浩特市大青山白桦根际土壤细菌群落结构的
研究

高秀宏，李　 敏， 卢　 萍， 吕桂芬， 牛艳芳
内蒙古师范大学生命科学与技术学院， 呼和浩特　 ０１００１８

摘要：采用高通量测序技术对天然次生林生态系统演替过程中先锋树种白桦的根际土壤细菌多样性及群落结构进行了分析。
研究结果表明：白桦根际土壤细菌隶属于 ２８ 门、９０ 纲、１２６ 目、２１３ 科、２８６ 属，在 ３ 个采样地中排名前 ８ 的优势细菌门的相对丰

度均大于 １％， 分 别 为 变 形 菌 门 （ Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ）、 酸 杆 菌 门 （ Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ ）、 放 线 菌 门 （ Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ ）、 芽 单 胞 菌 门

（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ）、绿 弯 菌 门 （ Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ ）、 硝 化 螺 旋 菌 门 （ Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ ）、 疣 微 菌 门 （ Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ ） 和 拟 杆 菌 门

（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）。 各样地中前 ３ 个门的相对丰度之和均在 ６０％以上。 对白桦根际土壤细菌的 α 多样性指数、门水平的聚类热图

以及 ＰＣｏＡ 聚类结果的分析表明，３ 个采样地中，小井沟（Ｂ２）和哈达门森林公园（Ｃ２）白桦根际土壤细菌的物种组成更为接近，
与井儿梁（Ａ２）的物种组成有一定差异；且小井沟和哈达门森林公园的物种多样性及丰度（ＡＣＥ 指数）显著高于井儿梁，表明细

菌对不同环境的适应能力有明显差异。 对细菌群落结构与土壤理化性质的 ＲＤＡ 分析及相关性分析表明，环境因子对白桦根际

土壤细菌的影响顺序为：全氮 ＴＮ＞酸碱度 ｐＨ＞含水量 ＷＣ＞速效钾 ＡＫ＞硝态氮 ＮＮ＞铵态氮 ＡＮ＞有机质 ＯＭ＞有效磷 ＥＰ，其中，
ＴＮ、ｐＨ 和 ＷＣ 是白桦根际土壤优势细菌的主要影响因子。 本文研究结果为深入认识森林生态系统中根际土壤细菌的群落结

构和影响因子提供了理论依据。
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土壤微生物是生态系统的重要组分，它们驱使和影响了土壤中有机物分解、营养循环、生态系统生产力等

许多生态系统过程［１⁃４］，它们的物种多样性及其功能多样性是生态系统稳定性的关键所在［１，５］。 土壤微生物

在森林生态系统演替、干扰生态系统恢复与重建的过程中发挥着重要的生态功能。 根际微生物多样性及其群

落结构受其宿主植物［６⁃８］和土壤理化性质［９⁃１０］的共同影响。 探索土壤、微生物和植物之间相互影响的复杂关

系，对进一步认识它们之间的协同进化机制具有重要意义［１１］。 因此，通过探索土壤微生物群落结构变化来预

测生态系统的结构与功能，已成为目前一个重要研究方向［１２］。 土壤微生物多样性及群落结构的研究方法有

传统微生物培养法、生物标记法、ＢＩＯＬＯＧ 鉴定系统和高通量测序技术［６⁃７，２１］，其中高通量测序技术具有快速、
高通量以及高准确性等优点［２２⁃２３］，已成为解析复杂环境中微生物群落结构组成和相对丰度的最重要工具之

一［２４］。 如李岩等应用高通量测序技术对西北干旱区两种盐生植物黑果枸杞（Ｌｙｃｉｕｍ ｒｕｔｈｅｎｉｃｕｍ）和里海盐爪

爪（Ｋａｌｉｄｉｕｍ ｃａｓｐｉｃｕｍ）根际土壤细菌的多样性和群落结构进行了研究，发现黑果枸杞、里海盐爪爪根际细菌

多样性丰度高于非根际土壤，黑果枸杞根际土壤细菌多样性丰度高于里海盐爪爪［２５］。 秦红等应用高通量测

序技术对三峡库区重庆忠县汝溪河流域典型消落带的耕地、林地、弃耕地土壤细菌和真菌群落多样性进行了

研究，发现不同土地利用方式下细菌和真菌多样性均有显著性差异，耕地和林地的细菌多样性无显著性差异，
均显著高于弃耕地［２６］。

与草地和农田生态系统相比，对森林生态系统的土壤微生物多样性及群落结构特征的研究相对较少［１３］，
包括对真菌和细菌的研究都相对薄弱［１４］。 最近研究结果表明，细菌通常含有编码植物细胞壁降解酶的基

因［１５］，而且对有机物质的分解作用显著［１６⁃１８］。 另外，细菌是森林生态系统中固氮的主要天然因子［１９］，同时也

参与了许多其他生态系统过程，例如，在矿物风化过程中释放出无机营养元素以供植物利用［２０］。 位于内蒙古

自治区呼和浩特市的大青山是我国北方重要的生态安全屏障，在防风固沙、涵养水源、保持水土等方面发挥着

重要生态功能。 作为天然林和天然次生林生态系统的先锋树种，以及温带落叶阔叶林的优势树种，白桦

（Ｂｅｔｕｌａ ｐｌａｔｙｐｈｙｌｌａ）对于维持区域生态平衡具有重要意义。 目前，关于白桦根际土壤真菌（尤其菌根真菌）有
相应研究报道［２７⁃２９］，但关于白桦根际土壤细菌的研究相对较少。 仅周永娜分析了山西庞泉沟自然保护区桦

树林根际细菌的群落结构，发现有 ２５ 个目细菌的丰度大于 １％，包括能分解糖类、脂类、蛋白质等有机质的细

菌和具有固氮和固碳功能的细菌［３０］。 但上述研究结果并不能代表各种生境中白桦根际土壤细菌的群落结

构。 白桦分布广泛，其根际土壤细菌多样性及群落结构在不同生境中是否有差异？ 已有研究表明土壤微生物

地理分布与所处的土壤类型、土地利用密切相关［３１⁃３２］。 为深入揭示森林生态系统中白桦根际细菌多样性规

律，本研究采用高通量测序技术，对内蒙古自治区呼和浩特市大青山白桦根际土壤细菌的物种多样性和群落

结构进行了分析，现将研究结果报道如下。

１　 材料与方法

１．１　 研究区概况

大青山研究区位于内蒙古自治区呼和浩特市井儿梁（编号为 Ａ２，海拔 １７８９ —１９１２ ｍ， Ｅ１１１°２６′５４″
Ｅ１１１°４４′２３″，Ｎ４０°５３′２２″—Ｎ４０°５４′３９″）、哈达门森林公园（编号为 Ｂ２，海拔 １７９４ ｍ—１８３０ ｍ，Ｅ１１１°３９′１９″—
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Ｅ１１１°４０′３３″，Ｎ４０°５７′８″—Ｎ ４１°５８′３２″）和小井沟（编号为 Ｃ２，海拔 １７１５ ｍ—１８５４ ｍ，Ｅ１１１°４７′５２″—Ｅ１１１°４９′
５６″，Ｎ４１°２′３２″—Ｎ ４１°２′３８″）三个样地，白桦均为 １９４９ 年解放前后在火烧迹地上通过封育生长起来的萌芽

林。 该地区属温带大陆性气候，昼夜温差大，年降雨量 ４００ｍｍ 左右，年蒸发量 １８００ｍｍ 左右，湿润度 ０．３—０．６，
年平均气温 ５．９℃，年日照时数 ２９７６．５ｈ，主风向为西北风，无霜期 ９０—１８０ｄ。 哈达门森林公园位于井儿梁东

北方向 ２９ ｋｍ；小井沟位于哈达门森林公园东 ６２ ｋｍ。 哈达门森林公园和小井沟白桦林下主要伴生灌木有小

蘖（Ｂｅｒｂｅｒｉｓ ｋａｗａｋａｍｉｉ）、蒙古扁桃 （ Ａｍｙｇｄａｌｕｓ ｍｏｎｇｏｌｉｃａ）、绣线菊 （ Ｓｐｉｒａｅａ ｓａｌｉｃｉｆｏｌｉａ）、蒙古莸 （Ｃａｒｙｏｐｔｅｒｉｓ
ｍｏｎｇｈｏｌｉｃａ）和虎榛子（Ｏｓｔｒｙｏｐｓｉｓ ｄａｖｉｄｉａｎａ），井儿梁白桦林下为天然高山草甸草原。
１．２　 采样方法

井儿梁、哈达门森林公园和小井沟 ３ 个样地的所有样本均采自阴坡。 每个样地选取生长良好的白桦 ２５
株，株距为 ５０ ｍ 左右。 采样时，先用小铁锹除去表层枯枝落叶，沿着树的根部轻轻拽到根的末端，深度在

１０—４０ ｃｍ，收集根际土壤装入无菌塑料袋中并编号，然后带回实验室进行混样，每个样地的 ２５ 个土样混在一

起，过孔径 １ｍｍ 筛。 混合后的土样分为两份，一份用于土壤理化性质的测定，另一份用于高通量测序。 每个

样地的土壤选取 ４ 个平行样本，井儿梁样地（Ａ２）编号为 ＢＰ１５、ＢＰ１６、ＢＰ１７、ＢＰ１８，哈达门森林公园样地（Ｂ２）
编号为 ＢＰ２５、ＢＰ２６、ＢＰ２７、ＢＰ２８，小井沟样地（Ｃ２）编号为 ＢＰ３５、ＢＰ３６、ＢＰ３７、ＢＰ３８。
１．３　 白桦根际土壤样品的理化性质

对土壤样品理化性质的检测交由内蒙古绿恒生态科技有限公司完成，检测项目包括全氮（ＴＮ）、速效钾

（ＡＫ）、有效磷（ＥＰ）、铵态氮（ＡＮ）、硝态氮（ＮＮ）、有机质（ＯＭ）、含水量（ＷＣ）和 ｐＨ（表 １）。
全氮采用半微量凯氏定氮法；速效钾采用乙酸铵浸提⁃火焰光度法；有效磷用 ０．５ ｍｏｌ ／ Ｌ ＮａＨＣＯ３法，分光

光度计测定；铵态氮和硝态氮采用氯化钾溶液浸提⁃流动注射法；土壤有机质采用重铬酸钾外加热法测定；土
壤含水量测定采用烘干法；土壤 ｐＨ 值采用 １∶２．５ 土水比，酸度计测定［３３］。
１．４　 土壤总 ＤＮＡ 提取、ＰＣＲ 扩增及文库的构建

采用 ｍｏｂｉｏ 土壤微生物 ＤＮＡ 强力提取试剂盒 ＰｏｗｅｒＳｏｉｌ􀳏 ＤＮＡ Ｉｓｏｌａｔｉｏｎ Ｋｉｔ 对根际土壤样品基因组 ＤＮＡ
进 行 提 取。 细 菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ （ Ｖ３ ＋ Ｖ４ ） 区 域 引 物： ５′⁃ ＡＣＴＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧ⁃ ＣＡＧＣＡ⁃ ３′， ５′⁃
ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ⁃３′。 ＰＣＲ 反应体系：基因组 ＤＮＡ４０⁃ ６０ ｎｇ，上下游引物（１０μＭ）各 １．５ μＬ，Ｑ５
Ｈｉｇｈ⁃Ｆｉｄｅｌｉｔｙ ＤＮＡ Ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ ０．２ μＬ，Ｈｉｇｈ ＧＣ Ｅｎｈａｎｃｅｒ １０μＬ，Ｂμｆｆｅｒ １０μＬ，ｄＮＴＰ １μＬ，补水至总体积 ５０μＬ。
扩增条件：９５℃ ５ ｍｉｎ；９５℃ １ ｍｉｎ， ５０℃ １ ｍｉｎ，７２℃ １ ｍｉｎ，扩增 １５ 个循环；７２℃延伸 ７ ｍｉｎ。 第二轮扩增反应

体系：目的区域 ＰＣＲ 纯化产物 １０ μＬ，ＭＰＰＩ⁃ａ（１０μＭ）１ μＬ，ＭＰＰＩ⁃ｂ（１０μＭ）１ μＬ，２×Ｐｈｕｓｉｏｎ ＨＦ ＭＭ ２０ μＬ，补
水至总体积 ４０μＬ。 扩增条件：９８℃ ３０ ｓ；９８℃ １０ ｓ，６５℃ ３０ ｓ，７２℃ ３０ ｓ，扩增 １０ 个循环；７２℃延伸 ５ ｍｉｎ。
ＰＣＲ 结束后，对产物进行琼脂糖凝胶电泳。 ＰＣＲ 产物经磁珠法回收后，纯化后的产物进行 Ｎａｎｏｄｒｏｐ ２０００ 定

量后，按照质量比 １：１ 进行混样［３４］。 由北京百迈客生物科技有限公司进行后续的样品建库与宏基因测序。
１．５　 数据分析

对原始数据进行拼接，将拼接得到的序列进行质量过滤，并去除嵌合体，得到高质量的 Ｔａｇｓ 序列。 在相

似性 ９７％ 的水平上对序列进行聚类，以测序所有序列数的 ０．００５％作为阈值过滤 ＯＴＵ。
对样品 α 多样性指数的分析采用 Ｍｏｔｈｕｒ 软件进行，计算 ＡＣＥ、Ｃｈａｏ１、Ｓｈａｎｎｏｎ 和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 等物种多样性

指数。 Ａｌｐｈａ 多样性（Ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ）反映的是单个样品物种丰度（ｒｉｃｈｎｅｓｓ）及物种多样性（ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ），有多种

衡量指标：Ｃｈａｏ１、Ａｃｅ、Ｓｈａｎｎｏｎ、Ｓｉｍｐｓｏｎ。 Ｃｈａｏ１ 和 Ａｃｅ 指数衡量物种丰度即物种数量的多少。 Ｓｈａｎｎｏｎ 和

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数用于衡量物种多样性，受样品群落中物种丰度和物种均匀度（Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｅｖｅｎｎｅｓｓ）的影响。 相同

物种丰度的情况下，群落中各物种具有越大的均匀度，则认为群落具有越大的多样性；Ｓｈａｎｎｏｎ 指数值越大，
Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数值越小，说明样品的物种多样性越高。 覆盖率数值越高，则样本中序列没有被测出的概率越低，
该指数反映了本次测序结果是否代表样本的真实情况。

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数按下式计算，其中 Ｐ ｉ为第 ｉ 种细菌数量占细菌总量的比值。
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Ｈ ＝－ ∑
Ｓ

ｉ ＝ １
Ｐ ｉ × ｌｎ Ｐ ｉ

均匀度按下式计算，其中 Ｓ 为细菌的总物种数。
Ｅ Ｈ ＝ Ｈ ／ ｌｎＳ
Ｃｈａｏ１ 指数按下式计算，其中，ＳＣｈａｏ１ ＝ 估计的 ＯＴＵ 数；Ｓｏｂｓ ＝实际 ＯＴＵ 数；ｎ１ ＝只有一条序列的 ＯＴＵ 数目；

ｎ２ ＝只有两条序列的 ＯＴＵ 数目。

ＳＣｈａｏ１ ＝ Ｓｏｂｓ ＋
ｎ１（ｎ１⁃１）
２（ｎ２ ＋ １）

ＡＣＥ 指数按下式计算：

ＳＡＣＥ ＝ Ｓａｂｕｎｄ ＋
Ｓｒａｒｅ

ＣＡＣＥ

＋ ｎ１
ＣＡＣＥ

γ^２
ＡＣＥ ，ｆｏｒ γ^ ＡＣＥ＜０．８０

Ｓａｂｕｎｄ ＋
Ｓｒａｒｅ

ＣＡＣＥ

＋ ｎ１
ＣＡＣＥ

γ２
ＡＣＥ ，ｆｏｒ γ^ ＡＣＥ≥０．８０

Ｎｒａｒｅ ＝ ∑
ａｂｕｎｄ

ｉ ＝ １
ｉ ｎｉ

ＣＡＣＥ ＝ １－ ｎ１
Ｎｒａｒｅ

γ^２
ＡＣＥ ＝ ｍａｘ ［

Ｓｒａｒｅ∑ ａｂｕｎｄ

ｉ ＝ １
ｉ（ ｉ⁃１） ｎｉ

ＣＡＣＥ Ｎｒａｒｅ（Ｎｒａｒｅ⁃１）
⁃１，０］

γ２
ＡＣＥ ＝ ｍａｘ ［ γ^２

ＡＣＥ １ ＋
Ｎｒａｒｅ（１ － ＣＡＣＥ）∑ ａｂｕｎｄ

ｉ ＝ １
ｉ（ ｉ⁃１） ｎｉ

Ｎｒａｒｅ（Ｎｒａｒｅ － ＣＡＣＥ）
{ } ，０］

覆盖率数值按下式计算：Ｃ ＝ １－
ｎ１

Ｎ
其中，ｎ１ ＝只含有一条序列的 ＯＴＵ 的数目；Ｎ ＝抽样中出现的总序列数目。
β 多样性（Ｂｅｔａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ）分析使用 ＱＩＩＭＥ 软件进行，比较多组样本在物种多样性方面存在的相似程度。

本研究采用主坐标分析（Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏ－ｏｒｄｉｎａｔｅｓ ａｎａｌｙｓｉｓ，ＰＣｏＡ）。 通过主坐标分析可以实现多个样品的分类，
进一步展示样品间物种多样性差异。 坐标图上距离越近的样品，相似性越大。

运用 Ｒ 软件进行各种分析图的绘制与结果输出。 利用 Ｃａｎｏｃｏ（ｖｅｒｓｉｏｎ ４．５）软件对细菌群落结构与土壤

理化因子进行冗余分析（ＲＤＡ）。 用 ＳＰＳＳ ２２．０ 软件进行细菌丰度和土壤理化性质的相关性分析及显著性检

验。 不同处理的均值在 ５％的显著性水平下做 ＬＳＤ（Ｌｅａｓｔ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ）多重比较。

２　 结果与分析

２．１　 土壤理化性质

呼和浩特市大青山 ３ 个样地土壤的理化性质测定结果见表 １。 井儿梁、哈达门森林公园和小井沟的土壤

全氮含量、速效钾、有效磷、有机质和土壤含水量间均存在显著差异（ｐ＜０．０５）；井儿梁样地的铵态氮含量显著

低于哈达门森林公园和小井沟；井儿梁和哈达门森林公园的硝态氮含量显著高于小井沟。
２．２　 测序结果评估

通过对大青山 ３ 个采样地白桦根际土壤的 １２ 个样本中细菌的高通量测序，得到原始序列共 ８７６０７４ 条，
经数据优化后得到有效序列 ７０８８４７ 条，序列平均长度 ４２０ｂｐ 左右。 土壤细菌 ＯＴＵｓ 的稀释曲线如图 １ 所示，
１２ 个样本的稀释曲线最终趋于平缓，说明测序数据量足以反映样品中的物种多样性。
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表 １　 呼和浩特市大青山 ３ 个样地白桦根际土壤的理化性质

Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｂｅｔｕｌａ ｐｌａｔｙｐｈｙｌｌａ ｉｎ ｔｈｒｅｅ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｄａｑｉｎｇ Ｍｏｕｎｔａｉｎｓ， Ｈｏｈｈｏｔ

样地
Ｓａｍｐｌｉｎｇ

ｓｉｔｅｓ

全氮
Ｔｏｔａｌ Ｎ（ＴＮ） ／

（ｇ ／ ｋｇ）

铵态氮
Ａｍｍｏｎｉｕｍ

ｎｉｔｒｏｇｅｎ（ＡＮ） ／
（ｍｇ ／ ｋｇ）

硝态氮
Ｎｉｔｒａｔｅ

ｎｉｔｒｏｇｅｎ（ＮＮ） ／
（ｍｇ ／ ｋｇ）

速效钾
Ａｖａｉｌａｂｌｅ
Ｋ（ＡＫ） ／
（ｇ ／ ｋｇ）

有效磷
Ａｖａｉｌａｂｌｅ
Ｐ（ＡＰ） ／
（ｍｇ ／ ｋｇ）

有机质
Ｏｒｇａｎｉｃ
ｍａｔｔｅｒ

（ＯＭ） ／ （ｇ ／ ｋｇ）

含水量
ＷＣ（％） ｐＨ

井儿梁（Ａ２） ２．９２±０．０５ａ １６．４６±０．８３ａ ３．３４±０．４３ａ ０．１７±０．０２ａ ４．７５±０．１５ａ ６７．０８±２．２４ａ ２９．００±１．００ａ ６．９５±０．１１ａ

哈达门（Ｂ２） ２．５４±０．０８ｂ ２９．５７±１．７５ｂ ２．９２±０．２６ａ ０．２９±０．０２ｂ ９．４３±０．２５ｂ ８４．５９±４．３６ｂ ２２．６７±１．５３ｂ ６．８８±０．０８ａ

小井沟（Ｃ２） ３．８７±０．０５ｃ ２７．１６±３．０６ｂ ２．３２±０．２ｂ ０．３９±０．０２ｃ ８．５１±０．３４ｃ ９４．４２±０．９３ｃ １４．６７±１．５３ｃ ６．３４±０．０９ｂ

　 　 不同字母表示同一列内各均值存在显著性差异（Ｐ＜０．０５）

　 图 １　 呼和浩特市大青山 ３ 个样地白桦根际土壤细菌 ＯＴＵｓ 稀释

曲线

Ｆｉｇ．１ 　 Ｒａｒｅｆａｃｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅｓ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ＯＴＵｓ ｏｆ
Ｂｅｔｕｌａ ｐｌａｔｙｐｈｙｌｌａ ｉｎ ｔｈｒｅｅ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｄａｑｉｎｇ
Ｍｏｕｎｔａｉｎｓ， Ｈｏｈｈｏｔ

２．３　 细菌群落结构分析

在 ９７％的相似度水平下，分析每个样地的 ＯＴＵ 个

数。 本研究结果表明（图 ２），井儿梁（Ａ２）、小井沟（Ｂ２）
和哈达门森林公园（Ｃ２）三个样地土壤细菌 ＯＴＵｓ 数量

分别为 １２５６、１２８１ 和 １２６３ 个，其中 ３ 个不同样地间共

有细菌 ＯＴＵｓ 数量为 １２０７ 个。 而小井沟样地的特有细

菌 ＯＴＵｓ 数量最多，为 ９ 个；井儿梁样地特有细菌 ＯＴＵｓ
为 ８ 个，哈达门森林公园样地特有细菌 ＯＴＵｓ 数量最

少，为 ６ 个。 表明不同样地间的细菌 ＯＴＵ 组成存在一

定的差异。

　 图 ２　 呼和浩特市大青山 ３ 个样地白桦根际土壤细菌 ＯＴＵｓ 数量

（Ａ２：井儿梁，Ｂ２：小井沟，Ｃ２：哈达门森林公园）
Ｆｉｇ．２ 　 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ＯＴＵｓ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｂｅｔｕｌａ
ｐｌａｔｙｐｈｙｌｌａ ｉｎ ｔｈｒｅｅ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｄａｑｉｎｇ Ｍｏｕｎｔａｉｎｓ，
Ｈｏｈｈｏｔ （ Ａ２： Ｊｉｎｇｅｒｌｉａｎｇ， Ｂ２： Ｘｉａｏｊｉｎｇｇｏｕ， Ｃ２： Ｈａｄａｍｅｎ Ｆｏｒｅｓｔ
Ｐａｒｋ）

２．４　 优势细菌分析

通过对高通量测序结果的分析，从 ３ 个样地的土壤

样本中测序得到根际细菌 ＯＴＵｓ 共有 １３０８ 个，分属于

２８ 门、９０ 纲、１２６ 目、２１３ 科、２８６ 属。 在门水平上（图
３）， 相 对 丰 度 大 于 １％ 的 门 分 别 为 变 形 菌 门

（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、酸杆菌门 （ Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）、放线菌门

（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、芽单胞菌门（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ）、绿
弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）、硝化螺旋菌门（Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ）、疣微

菌门（Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ）及拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）。 在

３ 个样地中相对丰度最高的门均为变形菌门、酸杆菌门

和放线菌门，其中变形菌门 ＯＴＵｓ 数量最多，在井儿梁

（Ａ２）、小井沟（Ｂ２）和哈达门森林公园（Ｃ２）３ 个样地中

所占比例分别为 ２６．８２％、３０．８３％和 ２８．２１％；酸杆菌门

在 ３ 个样地中的相对丰度分别为 ２１．６７％、１８．９３％和 １９．
０９％；放线菌门在 ３ 个样地的相对丰度分别为 １４．５６％、
２０．７８％和 ２１．７６％，这 ３ 个门的相对丰度之和在各样地

中均超过 ６０％。 在进行聚类热图分析时（图 ４），发现小

井沟（Ｂ２）和哈达门森林公园（Ｃ２）首先聚为一类，表明

这 ２ 个样地在细菌门水平上的物种组成上更为接近，与
井儿梁（Ａ２）的物种组成存在一定的差异。
２．５　 α 多样性指数分析

在 ９７％相似度水平下，３ 个样地 α 多样性指数值统

计结果如表 ２ 所示。 分析表明不同样地白桦根际土壤
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　 图 ３　 呼和浩特市大青山 ３ 个样地白桦根际土壤细菌门水平的群

落结构（Ａ２：井儿梁，Ｂ２：小井沟，Ｃ２：哈达门森林公园）

Ｆｉｇ．３　 Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｂｅｔｕｌａ

ｐｌａｔｙｐｈｙｌｌａ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｔｈｒｅｅ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｄａｑｉｎｇ

Ｍｏｕｎｔａｉｎｓ， Ｈｏｈｈｏｔ （ Ａ２： Ｊｉｎｇｅｒｌｉａｎｇ， Ｂ２： Ｘｉａｏｊｉｎｇｇｏｕ， Ｃ２：

Ｈａｄａｍｅｎ Ｆｏｒｅｓｔ Ｐａｒｋ）

细菌多样性、均匀度和丰富度均有一定差异。 香农指数

和辛普森指数分析表明，小井沟（Ｂ２）和哈达门森林公

园（Ｃ２）的根际细菌多样性较高，与井儿梁（Ａ２）有显著

性差异（Ｐ＜０．０５）。 ＡＣＥ 指数和 Ｃｈａｏ１ 指数分析表明，
小井沟（Ｂ２）和哈达门森林公园（Ｃ２）白桦根际细菌丰

度高于井儿梁（Ａ２）。 另外，所有样地的 ＯＴＵ 覆盖率均

超过 ９９％，同时结合土壤细菌 ＯＴＵ 稀释曲线（图 １），说
明本次测序能检测到环境中绝大多数的物种，研究结果

能反映大青山白桦根际土壤样本中微生物的真实情况。
２．６　 β 多样性指数分析

通过对 ３ 个样地白桦根际土壤细菌群落 ＰＣｏＡ 聚

类结果分析（图 ５），发现本研究中每个样地的 ４ 个重复

均聚类于同一象限（除 Ｂ２ 样地有一个重复与其他 ３ 个

重复不在同一象限），说明样品的重复性较好，组内变

异相对较小；而 ３ 个样地均聚类于不同象限，说明组间

差异明显。
ＰＣ１ 为造成样品差异性最大的主坐标成分，解释度

为 ７１．１８％；其次为 ＰＣ２，解释度为 １５．５８％，两个主坐标

轴的总解释度达到 ８６．７６％。 在 ＰＣ１ 维度上，能将井儿

梁（Ａ２）的样品与小井沟（Ｂ２）和哈达门森林公园（Ｃ２）的样品很好地分开，这与前面小井沟（Ｂ２）和哈达门森

林公园（Ｃ２）的物种组成比井儿梁（Ａ２）更为相似的结果一致。

表 ２　 呼和浩特市大青山 ３ 个样地白桦根际土壤细菌的 α多样性指数（Ａ２：井儿梁，Ｂ２：小井沟，Ｃ２：哈达门森林公园）

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ｏｆ Ｂｅｔｕｌａ ｐｌａｔｙｐｈｙｌｌａ ｉｎ ｔｈｒｅｅ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｄａｑｉｎｇ Ｍｏｕｎｔａｉｎｓ， Ｈｏｈｈｏｔ （ Ａ２：

Ｊｉｎｇｅｒｌｉａｎｇ， Ｂ２： Ｘｉａｏｊｉｎｇｇｏｕ， Ｃ２： Ｈａｄａｍｅｎ Ｆｏｒｅｓｔ Ｐａｒｋ）

样地
Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅ

ＡＣＥ 指数
ＡＣＥ ｉｎｄｅｘ

Ｃｈａｏ１ 指数
Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ

辛普森指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

香农指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

覆盖率
Ｃｏｖｅｒａｇｅ

Ａ２ １１８８．３２±１２．２４ａ １１９６．４６±２５．８７ａ ０．００７９±０．０００３ａ ５．８３±０．０１ａ ０．９９±０．００１０ａ

Ｂ２ １２２３．４５±１３．３０ｂ １２３０．７４±２６．７４ａ ０．００６２±０．０００５ｂ ６．０１±０．０３ｂ ０．９９±０．０００９ａ

Ｃ２ １２１１．１３±１５．６５ｂ １２２１．７１±１６．３１ａ ０．００６１±０．０００５ｂ ５．９９±０．０１ｂ ０．９９±０．００１０ａ

　 　 不同字母表示同一列内各均值存在显著性差异（Ｐ＜０．０５）

２．７　 环境因子对细菌群落的响应

通过对白桦根际土壤细菌群落结构与土壤理化性质的 ＲＤＡ 分析与相关性分析（图 ６ 和表 ４），发现 ＴＮ、
ｐＨ 和 ＷＣ 对白桦根际主要优势细菌的影响较大，各环境因子对 ３ 个样地土壤细菌优势门的影响顺序为 ＴＮ＞
ｐＨ＞ＷＣ＞ＡＫ＞ＮＮ＞ＡＮ＞ＯＭ＞ＥＰ。 ＴＮ 与酸杆菌门、芽单胞菌门、Ｌａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ、硝化螺旋菌门和疣微菌门呈极

显著正相关，与放线菌门、拟杆菌门、变形菌门和浮霉菌门呈极显著或显著负相关；ｐＨ 与放线菌门、浮霉菌门、
拟杆菌门和变形菌门呈极显著或显著正相关，与酸杆菌门、Ｌａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ、硝化螺旋菌门、疣微菌门和浮霉菌

门呈极显著负相关；ＷＣ 与浮霉菌门、放线菌门呈极显著或显著正相关，与疣微菌门、硝化螺旋菌门和

Ｌａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ 呈显著负相关；ＡＫ 与浮霉菌门和放线菌门呈极显著或显著负相关，与疣微菌门呈显著正相关；
ＮＮ 与疣微菌门呈显著负相关；ＡＮ 与绿弯菌门和浮霉菌门呈极显著或显著负相关；ＯＭ 与疣微菌门呈显著正

相关，与浮霉菌门呈极显著负相关；ＥＰ 与绿弯菌门呈极显著负相关。
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图 ４　 呼和浩特市大青山 ３ 个样地白桦根际土壤细菌门水平聚类热图（Ａ２：井儿梁，Ｂ２：小井沟，Ｃ２：哈达门森林公园）

Ｆｉｇ．４　 Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｌｕｓｔｅｒ ｈｅａｔｍａｐ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｂｅｔｕｌａ ｐｌａｔｙｐｈｙｌｌａ ｉｎ ｔｈｒｅｅ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｄａｑｉｎｇ Ｍｏｕｎｔａｉｎｓ，

Ｈｏｈｈｏｔ（Ａ２： Ｊｉｎｇｅｒｌｉａｎｇ， Ｂ２： Ｘｉａｏｊｉｎｇｇｏｕ， Ｃ２： Ｈａｄａｍｅｎ Ｆｏｒｅｓｔ Ｐａｒｋ）

表 ４　 呼和浩特市大青山白桦根际土壤细菌门水平群落结构与土壤理化性质相关性分析

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｐｈｙｓｉｃａｌ⁃ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｏｎ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｂｅｔｕｌａ
ｐｌａｔｙｐｈｙｌｌａ ｉｎ ｔｈｅ Ｄａｑｉｎｇ Ｍｏｕｎｔａｉｎｓ， Ｈｏｈｈｏｔ

ＴＮ ＡＫ ＥＰ ＡＮ ＮＮ ＯＭ ｐＨ ＷＣ

酸杆菌门 Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ ０．８８５∗∗ ０．６４７ ０．１２７ ０．２１５ －０．１５５ ０．４９３ －０．８０６∗∗ －０．６５３

放线菌门 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ －０．９３４∗∗ －０．６９０∗ －０．１５６ －０．２６７ ０．５７４ －０．５６２ ０．８６１∗∗ ０．７３３∗

拟杆菌门 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ －０．９２６∗∗ －０．４８２ ０．１１７ ０．０２１ ０．５５８ －０．３６６ ０．７６３∗ ０．５４４

绿弯菌门 Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ ０．１０９ －０．４８５ －０．８０７∗∗ －０．８１０∗∗ ０．３００ －０．５８６ ０．２４７ ０．４６８

芽单胞菌门
Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ ０．８２２∗∗ ０．３３７ －０．３０１ －０．１２２ －０．２８４ ０．１５３ －０．５９９ －０．３５２

Ｌａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ ０．９５３∗∗ ０．６２６ ０．０４９ ０．１４９ －０．５４７ ０．５１８ －０．８８１∗∗ －０．６７２∗

硝化螺旋菌门 Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ ０．９６８∗∗ ０．６５５ ０．１０２ ０．２２７ －０．６６４ ０．５７７ －０．９２５∗∗ －０．７２８∗

浮霉菌门 Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ －０．７５０∗ －０．８７６∗∗ －０．５６８ －０．６８８∗ ０．７７８ －０．８２７∗∗ ０．８６１∗∗ ０．８７５∗∗

变形菌门 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ －０．８３７∗∗ －０．４５４ ０．０８７ ０．０８２ ０．４６５ －０．３９１ ０．７４０∗ ０．５０１

疣微菌门 Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ ０．９５４∗∗ ０．７９２∗ ０．３０８ ０．３３３ －０．７４８∗ ０．７３５∗ －０．９３７∗∗ －０．８６２∗∗

　 　 ∗ 表示显著相关 （Ｐ＜０．０５），∗∗，表示极显著相关 （Ｐ＜０．０１）

３　 讨论

３．１　 大青山白桦根际土壤细菌群落结构

细菌多样性对于维持土壤生态平衡具有重要作用。 土壤中具有非常丰富的细菌多样性，不同环境及不同
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　 图 ５　 呼和浩特市大青山 ３ 个样地白桦根际土壤细菌群落 ＰＣｏＡ

聚类图（Ａ２：井儿梁，Ｂ２：小井沟，Ｃ２：哈达门森林公园）

Ｆｉｇ．５　 ＰＣｏＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ

ｏｆ Ｂｅｔｕｌａ ｐｌａｔｙｐｈｙｌｌａ ｉｎ ｔｈｒｅｅ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｄａｑｉｎｇ

Ｍｏｕｎｔａｉｎｓ， Ｈｏｈｈｏｔ （ Ａ２： Ｊｉｎｇｅｒｌｉａｎｇ， Ｂ２： Ｘｉａｏｊｉｎｇｇｏｕ， Ｃ２：

Ｈａｄａｍｅｎ Ｆｏｒｅｓｔ Ｐａｒｋ）

类型的土壤中既有相似的细菌组成，同时又有各自的优

势类群［３５］。 Ｘｉａｅｔ ａｌ 对我国从南到北不同森林类型（包
括热带森林、亚热带森林、温带森林和北方森林类型）
的 １１５ 个典型森林土壤样品的研究表明，发现放线菌门

的相对丰度最高 （２２％），其次是酸杆菌门（１８％）、疣微

菌 门 （ Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ ） （ ８． ６８％） 和 浮 霉 菌 门

（Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ）（６．７５％），而拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）
的相对丰度仅为 １．４％［３６］。 Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ 对我国西北部黑土

中的细菌群落结构的研究表明，丰度大于 ５％的门有酸

杆菌门、放线菌门、变形菌门、拟杆菌门、绿弯菌门

（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）、芽单胞菌门（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ）和浮霉

菌门［３７］。 翟婉璐等通过对浙江省杭州市雷竹林下土壤

细菌的群落结构的研究，发现变形菌门（３０． ８０％）、酸
杆菌门（２２． ０％）和放线菌门（平均相对丰度 １３．９％）为
该林下的优势门［３８］。 Ｚｅｎｇ ｅｔ ａｌ 通过对陕西黄土高原

不同植被区（森林、森林草地、草地、沙漠和沙漠生态系

统）土壤细菌的研究，发现放线菌门和变形菌门、绿弯

菌门、酸杆菌门、 浮霉菌门是所有样品中的优势门，其

　 图 ６　 呼和浩特市大青山白桦根际土壤细菌群落与环境因子之间

关系的 ＲＤＡ 分析

Ｆｉｇ． ６ 　 ＲＤＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ

ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｂｅｔｕｌａ ｐｌａｔｙｐｈｙｌｌａ ｉｎ

ｔｈｅ Ｄａｑｉｎｇ Ｍｏｕｎｔａｉｎｓ， Ｈｏｈｈｏｔ

Ａｃｔ： Ａｃｔｎｏｂａｃｔｅｒｉａ； Ｃｈｌ： Ｃｈｌｏｒｆｌｅｘｉ； Ｐｌａ： Ｐｌａｎｔｏｍｙｃｅｔｅｓ； Ｇｅｍ：

Ｇｅｍｍａｔｉｏｎａｇｅｔｅｓ；Ａｃｉ：Ａｃｉｏｂａｃｔｅｒｉａ；Ｎｉｔ：Ｎｉｔｒｓｉｒａｅ；Ｂａｃ：Ｂａｃｔｅｒｏｄｅｔｅｓ；

Ｐｒｏ：Ｐｒｏｔｅｂａｃｔｅｒｉａ；Ｖｅｒ：Ｖｅｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ

中放线菌门和变形菌门的丰度最高［１０］。 丁新景等对黄

河三角洲 ４ 个不同树种（臭椿、榆树、白蜡和刺槐）人工

林根际土壤细菌的分析表明，酸杆菌门、变形菌门和放

线菌门的相对丰度大于 １０％，是根际土壤中的优势群

落［３９］。 Ｙｕａｎ ｅｔ ａｌ 研究表明，青藏高原高山草地土壤中

酸杆菌门和变形菌门的丰度最高［４０］。 其他针对森林生

态系统的研究结果也表明，土壤细菌中酸杆菌门、放线

菌门和变形菌门的相对丰度较高［４１⁃４２］，主要是由于该

类细菌具有较宽的生态位，并且对不同环境的适应性

强。 本文研究结果也表明，白桦根际土壤中变形菌门、
酸杆菌门和放线菌门的细菌的相对丰度在 ３ 个采样地

均最高，各样地中 ３ 个门的相对丰度之和均高于 ６０％，
是该地区白桦根际土壤中的优势细菌群落。 综上所述，
在门水平上，虽然土壤细菌多样性及其群落结构随不同

森林类型、土壤、植被等的不同而存在一定的差异，但土

壤中的优势类群基本相同。

土壤细菌在生态系统的有机物分解以及 营 养 循 环 中 发 挥 了 重 要 作 用。 本 研 究 中 变 形 菌 门

（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ） 在 ３ 个 样 地 中 的 相 对 丰 度 均 最 高 （ ２６． ８％—３０． ８％）， 在 属 水 平 上， 短 根 瘤 菌 属

（Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ）（相对丰度 １．３％—２．１％）和硝化螺旋菌属（Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａ）（相对丰度 １．１％—１．７％）的相对丰度

较高。 有报道指出，部分该类细菌具有固氮、解磷作用［４３］，它们的存在参与了土壤氮磷循环，在改善土壤环境

中发挥了重要作用。 由于酸杆菌门是一类新划分出的细菌类群，目前，对其研究较少，但已有研究表明，酸杆

菌门细菌能够降解复杂的木质素与纤维素，进而提高土壤养分［４４］，有研究者已从这类细菌中发现了可编码纤

维素酶和半纤维素酶的基因［４５］。 放线菌大部分为腐生菌，其中部分种类能够分泌分解木质素的酶，表明具有
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分解木质素和纤维素的能力［４６］。 另外，有研究发现放线菌门具有共生固氮和解磷作用［４７］，因此，这类细菌在

森林生态系统的物质循环中可能发挥了重要作用。 本研究发现芽单胞菌门的相对丰度仅次于上述 ３ 门，在 ３
个样地的相对丰度在 ８．２０％—１０．２０％，高于其他研究者的报道，如海南降香黄檀不同混交林芽单胞菌门的相

对丰度在 １．１％—２．６％［４８］；三江平原小叶章湿地土壤芽单胞菌门的相对丰度在 １．０％—２．０％［４９］。 这可能是由

于芽单胞菌门的部分细菌具有耐盐或嗜盐的特性，适宜在含盐量较高的土壤中生存，而呼和浩特周边地区的

土壤属于典型的盐土类型，有利于这类细菌的繁殖。
３．２　 环境因子与白桦根际土壤细菌的关系

环境生态因子对植物根际微生物的分布存在显著影响［１０，１４］。 字洪标等通过对青海省云杉、白桦、落叶松

和山杨组成的 ７ 种不同林分类型的土壤微生物的群落结构的研究，发现 ｐＨ 值和土壤含水量是影响土壤微生

物群落的主要因素［２９］。 丁新景等对黄河三角洲 ４ 个不同树种人工林根际土壤细菌群落结构的研究表明，土
壤电导率、碱解氮、有效磷和速效钾含量是土壤细菌结构和多样性的主要影响因素，土壤含水量和有效磷含量

与细菌丰度存在显著相关性［３９］。 本文研究发现，ＴＮ、ｐＨ 和 ＷＣ 对白桦根际主要优势细菌（门水平）的影响较

大。 氮常常是土壤中的限制性营养成分［１４］，土壤 Ｎ 有效性与根际细菌群落结构的变化密切相关［９］。 Ｍａｇｉｌｌ ｅｔ
ａｌ 对森林土壤的研究结果表明，随着土壤 Ｎ 含量的增加，酸杆菌门的多样性也增加［５０］。 本文研究发现，ＴＮ 与

酸杆菌门、芽单胞菌门、Ｌａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ、硝化螺旋菌门、疣微菌门、放线菌门、拟杆菌门、变形菌门和浮霉菌门的

相对丰度存在显著或极显著相关性，表明 ＴＮ 是影响细菌群落结构的主要因子。 土壤 ｐＨ 值是细菌群落组成

的最重要的驱动因素，这一观察结果在多项研究（尤其是对森林土壤的研究）中得到证实［３５，４９］。 有研究表明，
酸杆菌门细菌在酸性土壤环境中有较高的丰度［５１⁃５２］。 本文研究发现酸杆菌门的相对丰度与 ｐＨ 呈极显著负

相关（表 ４），酸杆菌门在 ３ 个样地的相对丰度分别为 ２１．６７％、１８．９３％和 １９．０９％，低于柳春林等［５３］报道的 ５３．
３％—６７．８％（鼎湖山森林土壤，ｐＨ３．００—４．５０）和隋心等［５４］ 报道的 ５３．０％（三江平原土壤，ｐＨ５．３９—５．８５），这
可能是由于酸性环境更有利于酸杆菌门细菌的生长繁殖。 而本研究样地大青山土壤 ｐＨ 基本接近中性，因
此，酸杆菌门细菌相对丰度低于酸性土壤。 综上所述，由于不同研究者考察的环境因子不同，因此，目前针对

森林生态系统中土壤优势细菌受环境因子的影响程度尚无定论。
本研究利用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 高通量测序技术对呼和浩特市大青山白桦根际土壤细菌群落结构及其多样性进行

了研究，发现变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）和放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）是白桦根际土壤

的优势细菌门，ＴＮ、ｐＨ 和 ＷＣ 是白桦根际优势细菌门的主要影响因子，３ 个样地白桦根际土壤细菌多样性、均
匀度和丰富度均有一定差异。 小井沟和哈达门森林公园样地白桦的伴生灌木一致，井儿梁样地白桦林下为草

甸草原，本研究发现，小井沟和哈达门森林公园白桦根际土壤细菌的多样性及丰度（ＡＣＥ 指数）显著高于井儿

梁，那么白桦根际土壤细菌群落结构是否受伴生灌木的影响？ 白桦根际土壤微生物随海拔、坡向等环境因子

的变化规律如何？ 本研究仅对呼和浩特市大青山白桦根际土壤细菌的群落结构进行了基础研究，未来应针对

上述问题进一步探讨。
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