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摘要：土壤细菌群落组成和多样性，对茶园土壤生态系统健康和肥力可持续性具有的重要理论意义。 本文利用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 高通量

测序技术测定分析 １６Ｓ ｒＤＮＡ，研究云南景迈山、布朗山和南糯山的现代茶园、古茶园（林）和森林土壤的细菌群落结构与多样

性。 结果表明：古茶园土壤细菌的丰度和多样性高于现代茶园及森林；研究土壤样本细菌共分属 ４７ 个菌门、８９ 个目，其中变形

菌门、酸杆菌门、放线菌门、厚壁菌门与拟杆菌门是优势类群，它们在森林、现代茶园和古茶园土壤中的相对丰度累计分别达

９１．８６％、８２．４８％和 ７７．０８％；伯克霍尔德氏菌目、根瘤菌目是优势菌群，其平均丰度分别达 １３．９１％和 ８．１７％，黄单胞菌目、红螺菌

目、芽孢杆菌目、放线菌目和拟杆菌目等 １２ 个目的丰度较高，达 ２％ 以上；ＰＣＡ 分析表明：森林、现代茶园和古茶园土壤的细菌

群落结构差异明显，除景迈山外，主要优势细菌丰度依次为：古茶园 ＞ 现代茶园 ＞ 森林，古茶园土壤细菌多样性有增强趋势。
关键词：茶园土壤；细菌；宏基因组；高通量测序；多样性
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茶树［Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ （Ｌ．） Ｏ． Ｋｕｎｔｚｅ］是我国南方重要多年生木本经济作物，２０１６ 年，中国茶叶种植面

积达 ２９３．３×１０４ ｈｍ２，约占全球植茶面积的 ６０％以上［１］。 茶园土壤环境质量是影响茶叶产量和品质的重要因

素之一［２］。 茶树在长期连作栽培中不断适应热带和亚热带气候及土壤环境条件，逐渐进化形成了其特有的

土壤生态环境特征，如喜温怕冷、喜酸怕碱、喜湿怕涝、喜铵厌硝、聚铝嫌钙、忌氯富锰等。 茶树作为典型的喜

酸作物，能在 ｐＨ３．２—６．８ 的土壤中生长［３⁃４］。 茶园土壤由于茶树长期单一化种植，作物根系分泌物多样性低，
施肥、修剪和茶树凋落物归还等原因，致使茶园土壤随茶树种植时间延长而酸化［５⁃６］。

土壤微生物是土壤中最活跃且多样性最为丰富的组分之一，其群落的组成结构、活性及多样性很大程度

上决定了土壤中的营养元素循环和土壤的肥力，是反映土壤质量及评价土壤生态系统可持续性的重要生物学

指标，对土壤养分、结构、稳定性上具有重要的影响［５ －８］。 同时，植被类型和多样性、土壤水分、ｐＨ、土壤类型

及其理化性状、土地利用方式、有机质、有效磷和速效钾均显著影响微生物群落结构［６，９⁃１１］。 如 Ｌａｕｂｅｒ 等认为

ｐＨ 值是决定土壤微生物群落结构的主要因素［１２］，有研究表明在 ｐＨ 小于 ６．５ 的土壤中，土壤微生物多样性随

着 ｐＨ 的降低随之降低［１３］。 已有学者证实，茶园土壤微生物及细菌群落结构受多种生态因子的影响，如：茶树

品种及树龄、海拔、季节、施肥及修剪等［５，１４⁃１７］。
王秀青等［１８］对茶园土壤微生物细菌、真菌和放线菌纯培养研究表明，茶园土壤微生物数量普遍高于森林

土壤，并且现代茶园微生物的总数量高于古茶园。 细菌是土壤中数量最多、分布最广的微生物，它占土壤微生

物总数的 ７０％—９０％，其干重约占土壤有机质的 １％［４］。 由于绝大多数土壤微生物难以培养分离，导致传统

研究方法获得的土壤微生物信息较少，不能真实反映土壤微生物的群落结构及功能。 采用现代分子生物学研

究手段，从土壤中提取微生物宏基因组总 ＤＮＡ，并通过 ＰＣＲ 扩增及测序，准确鉴别土壤细菌群落结构及多样

性［３－ ４，１９ －２１］，能有效克服传统平板培养计数法的缺陷，也是目前土壤微生物研究的重要内容。 本研究以 ３ 个

古茶园土壤为研究对象，分别以森林和现代茶园土壤为对照，通过直接提取土壤微生物基因组总 ＤＮＡ，采用

１６Ｓ ｒＤＮＡ 基因的通用引物 ＰＣＲ 扩增及 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 平台 Ｍｉｓｅｑ 高通量测序技术，鉴定和比较森林、现代茶园和古

茶园土壤细菌的群落结构多样性与差异，为深入了解茶园土壤细菌种群结构演变规律、调节茶园土壤环境质

量和改善土壤管理提供理论依据。

１　 材料与方法

１．１　 土壤采样与处理

１．１．１　 采样茶园位点概况

选择云南西双版纳州勐海县代表性古茶山景迈山（大平掌）、布朗山（贺开村）和南糯山（半坡竹林小组）
的现代茶园（Ｊ２、Ｂ２ 和 Ｎ２）、古茶园（Ｊ３、Ｂ３ 和 Ｎ３）及其附近森林（Ｊ１、Ｂ１ 和 Ｎ１）。 各茶园均为生态茶园，除景

迈山和布朗山的现代茶园每年进行土壤翻耕外，其他茶园均处于免耕状况，所有茶园栽培管理均为不施肥、不
施农药的有机茶园或生态茶园。 采样茶园的生态环境概况见表 １。
１．１．２　 土样采集与处理

土样采集时间为 ２０１５ 年 ５ 月中旬，云南春茶采摘末期。 根据采样茶园的地形条件，在 ２０×２０ ｍ 区域内，
采用 ３—５ 点混合取样法，每个采样点沿着茶树树冠边缘垂直投影取样，适当清除地表的枯枝落叶，用土钻采

集 ０—２０ ｃｍ 表层土壤，混合均匀，剔除杂质，形成一个土样，每一茶园重复取 ３ 个土样。 一部分土样（约 ２０ ｇ）
装入无菌袋及时用液氮冷冻后－８６℃保存，供分子生物学研究，另一部分土样（约 ５００ ｇ）２４ 小时内室内自然风

２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３９ 卷　
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干，过 ２ ｍｍ 或 ０．１５ ｍｍ 筛用于土壤 ｐＨ 值、阳离子交换量（ＣＥＣ）、有机质（ＳＯＭ）、全氮（ＴＮ）、全磷（ＴＰ）、全钾

（ＴＫ）、有效氮（碱解氮）、速效磷（Ｏｌｓｅｎ－Ｐ）、速效钾及土壤矿质元素有效性钙镁铁铜锌锰的测定。

表 １　 茶园采样位点基本情况

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｂａｓｉｃ ｓｉｔｕａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｐｏｉｎｔｓ ｏｆ ｔｅａ ｇａｒｄｅｎｓ

茶园类型
Ｔｅａ ｇａｒｄｅｎ ｔｙｐｅ

景迈山 Ｊｉｎｇｍａｉ Ｍｏｕｎｔａｉｎ 布朗山 Ｂｕｌａｎｇ Ｍｏｕｎｔａｉｎ 南糯山 Ｎａｎｎｕｏ Ｍｏｕｎｔａｉｎ

森林 ／ Ｊ１ 现代茶园 ／ Ｊ２ 古茶园 ／ Ｊ３ 森林 ／ Ｂ１ 现代茶园 ／ Ｂ２ 古茶园 ／ Ｂ３ 森林 ／ Ｎ１ 现代茶园 ／ Ｎ２ 古茶园 ／ Ｎ３

植茶年龄 Ａｇｅｓ ｏｆ ｔｅａ ｐｌａｎｔｅｄ ／ — ５０ 年 ﹥ １３００ 年 ／ ﹥ ６０ 年 ﹥ ３００ 年 ／ ５—１０ 年 ５００—８００ 年

经度 Ｅ Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ １００°０２′ １００°００′ １００°００′ １００°０９′ １００°２９′ １００°２９′ １００°３６′ １００°３６′ １００°３６′

纬度 Ｎ Ｌａｔｉｔｕｄｅ ２２°１２′ ２２°１２′ ２２°１１′ ２１°４８′ ２１°４８′ ２１°４７′ ２１°５６′ ２１°５６′ ２１°５６′

海拔（ｍ） Ａｌｔｉｔｕｄｅ １４１６—１４２２ １６０１—１６０３ １５９４—１６００ １６６４—１６７０ １５９４—１５９７ １７４８—１７５３ １５７７—１５８２ １５７６—１５７９ １５５３—１５５９

坡度 Ｓｌｏｐｅ １８—３２° １９—２４° １２—１４° ２０—２２° １４—２４° １８—３０° ３５—３８° ５—１０° ３５—４０°

备注

万亩有机
台地茶园
遮 阴 树
很少

林下栽培
型古茶园、
成片集中
分布，但不
成行

老茶树树
冠已经过
台刈更新，
茶园土壤
偏沙质、偏
干燥

林下栽培
型古茶园、
成片集中
分布，但不
成行，遮阴
树很少

茶树为林
下较平坦
地方随机
种植、分布
稀 疏， 不
成行

林下栽培型
古茶 园、 成
片 集 中 分
布， 但 不
成行

１．２　 土壤特性及养分含量测定

１．２．１　 土壤 ｐＨ 值：采用 １∶２．５ 土水（质量）比，用玻璃复合电极法测定。
１．２．２　 阳离子交换量（ｃａｔｉｏｎ ｅｘｃｈａｎｇｅ ｃａｐａｃｉｔｙ，ＣＥＣ）用乙酸铵交换提取—蒸馏法。
１．２．３　 土壤有机质（ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ，ＳＯＭ）用重铬酸钾容量法—外加热法。
１．２．４　 全氮（ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ，ＴＮ）用浓硫酸⁃双氧水消煮—凯氏定氮法；全磷（ ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｏｕｓ，ＴＰ）用硫酸⁃双氧

水消煮—钼锑抗比色法；全钾（ｔｏｔａｌ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ，ＴＫ）浓硫酸⁃双氧水消煮—火焰光度法。
１．２．５　 有效氮磷钾：碱解氮（ａｌｋａｌｉ⁃ｈｙｄｒｏｌｙｚａｂｌｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ）用 １ ｍｏｌ ／ Ｌ ＮａＯＨ 碱解扩散法；速效磷即 Ｏｌｓｅｎ⁃Ｐ 用

０．５ ｍｏｌ ／ Ｌ ＮａＨＣＯ３溶液浸提—钼蓝比色法；速效钾（ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ）用乙酸铵浸提—火焰光度法。

１．２．６　 土壤有效性铜（Ｃｕ）、锌（Ｚｎ）、锰（Ｍｎ）用火焰原子吸收分光光度计法［２２］。
各土壤样品的理化性状见表 ２。

表 ２　 古茶园与现代茶园土壤基本化学性质比较（平均值±标准偏差，ｎ＝３）

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ（ｍｅａｎｓ ± ｓｔａｎｄａｒｄ ｄｅｖｉａｔｉｏｎ， ｎ＝３）

茶园类型
Ｔｅａ ｇａｒｄｅｎ ｔｙｐｅ

景迈山 Ｊｉｎｇｍａｉ Ｍｏｕｎｔａｉｎ 布朗山 Ｂｕｌａｎｇ Ｍｏｕｎｔａｉｎ 南糯山 Ｎａｎｎｕｏ Ｍｏｕｎｔａｉｎ

森林 ／ Ｊ１ 现代茶园 ／ Ｊ２ 古茶园 ／ Ｊ３ 森林 ／ Ｂ１ 现代茶园 ／ Ｂ２ 古茶园 ／ Ｂ３ 森林 ／ Ｎ１ 现代茶园 ／ Ｎ２ 古茶园 ／ Ｎ３

ｐＨ ４．４３±０．０１Ｂ ４．６４±０．０２Ａ ４．３０±０．０６Ｃ ４．８６±０．０１Ａ ４．６５±０．０１Ｃ ４．７５±０．０３Ｂ ４．５５±０．０３Ｃ ４．７５±０．０３Ａ ４．６４±０．０１Ｂ

ＣＥＣ（ｃｍｏｌ ／ ｋｇ） ９．２８±０．０２Ｂ ８．４３±０．０６Ｃ １０．４６±０．０３Ａ １８．４１±０．０６Ａ ６．５４±０．０４Ｃ １２．８１±０．２８Ｂ ２０．３７±０．０１Ａ １４．６１±０．２９Ｃ １６．６５±０．２９Ｂ

ＳＯＭ（ｇ ／ ｋｇ） ７０．１３±０．４２Ｂ ５８．３９±０．２７Ｃ ８７．３４±０．７５ Ａ ９６．９９±２．７２Ａ ５５．４０±２．０４Ｂ １０１．１８±１．０５Ａ ８５．１９±１．１６Ｃ １００．２８±０．４２Ｂ １０４．０６±０．９６Ａ

ＴＮ（ｇ ／ ｋｇ） １．３６±０．０１Ｂ １．１５±０．０２Ｃ １．５５±０．０３Ａ １．７６±０．０２Ｂ ０．８４±０．０１Ｃ １．９６±０．０１Ａ ２．０７±０．０１Ｂ １．８８±０．０２Ｃ ２．４４±０．０１Ａ

碱解氮（ｍｇ ／ ｋｇ） １１２．０７±２．２３ｂ １１６．０８±１．３９ａ １１０．０３±２．０５ｂ １２２．３５±１．８９Ｂ ８７．１４±１．６４Ｃ １４４．９７±０．７７Ａ １５０．６９±０．８１Ｂ １３４．２６±２．４１Ｃ １７２．０３±１．４５Ａ

ＴＰ（ｇ ／ ｋｇ） ０．１９±０．０１Ｃ ０．３４±０．０１Ｂ ０．５４±０．０１Ａ ０．８６±０．０６Ａ ０．２９±０．０６Ｃ ０．６３±０．０６Ｂ ０．９２±０．０１Ａ ０．４６±０．００Ｃ ０．７１±０．０１Ｂ

Ｏｌｓｅｎ⁃Ｐ（ｍｇ ／ ｋｇ） ７．０５±０．４１Ｃ １０．８６±０．４９Ｂ １９．１９±０．６２Ａ ４５．６８±０．５８Ａ ７．６３±０．２３Ｃ ２０．８１±０．１１Ｂ ４８．６５±０．４９Ａ １６．０３±０．１９Ｃ ２０．４２±１．１８Ｂ

ＴＫ（ｇ ／ ｋｇ） １．６２±０．３５Ｂ ６．３０±０．００ Ａ ２．４３±０．３５Ｂ １２．６１±０．３６Ａ ７．７３±０．３５Ｃ ９．１５±０．３５Ｂ ３．０４±０．３５Ｃ ８．１３±０．００Ａ ４．６７±０．３５Ｂ

有效钾（ｍｇ ／ ｋｇ） １０４．１２±２．３３Ｂ １４５．７７±２．３３Ａ １０６．８１±４．０３Ｂ ３５９．３６±０．２４Ａ １５１．１４±４．０３Ｃ ２２７．７１±４．０３Ｂ １１４．８７±４．０３Ｃ ２１０．２５±２．３３Ａ １３７．７１±２．３３Ｂ

有效铜（ｍｇ ／ ｋｇ） ０．３７±０．０１Ｃ １．１９±０．０２Ａ ０．５６±０．０１Ｂ ０．４８±０．０１Ａ ０．４３±０．０２Ｃ ０．４６±０．０１Ｂ ０．６２±０．０１Ｂ ０．６３±０．０１Ｂ １．０２±０．０１Ａ

有效锌（ｍｇ ／ ｋｇ） １．１４±０．０１Ａ ０．６４±０．０１Ｃ ０．７４±０．０１Ｂ ０．６５±０．０２Ｃ ０．８０±０．０１Ｂ １．４９±０．０１Ａ ０．８１±０．０１Ｂ ０．８５±０．０１Ａ ０．７８±０．０１Ｃ

有效锰（ｍｇ ／ ｋｇ） ２．８８±０．１９Ａ ２．０３±０．０２Ｂ ３．０１±０．０３Ａ １．２０±０．０４Ｃ ２．６４±０．０４Ａ ２．２１±０．０１Ｂ ８．５５±０．０１Ａ １．５３±０．０２Ｃ ４．５７±０．０１Ｂ

Ｃ：Ｎ ２９．８６±０．１６Ｂ ２９．３９±０．５２Ｂ ３２．６１±０．５９Ａ ３１．９９±０．６５Ｂ ３８．０６±１．１４Ａ ２９．８８±０．０９Ｂ ２３．８２±０．４３Ｃ ３０．９４±０．３９ Ａ ２６．８９±０．１６ Ｂ

　 　 不同大、小写字母表示同一茶山不同土壤间的差异极显著（Ｐ ＜ ０．０１）和差异显著（Ｐ ＜ ０．０５）

３　 ２２ 期 　 　 　 杨广容　 等：基于 １６Ｓ ｒＤＮＡ 测序对茶园土壤细菌群落多样性的研究 　
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１．３　 土壤细菌测序

１．３．１　 土壤 ＤＮＡ 提取

土壤 ＤＮＡ 提取参照 Ｐｒｏｔｅｏｕｓ 等［２３］ 和杨建等［２４］ 的方法，采用 ＳＤＳ－ＧＩＴＣ－ＰＥＧ 法，并作适当修改。 称取

０．５ ｇ土样于 ２ ｍｌ 离心管中，所加试剂均按照比例减少 ２０ 倍，加入氯仿－异戊醇后离心速度改为 １５ ０００ ｇ，１０
ｍｉｎ。 其他操作步骤基本不变。
１．３．２　 １６Ｓ ｒＤＮＡ 基因扩增与测序

１６Ｓ ｒＤＮＡ 基因扩增：用 １６Ｓ ｒＤＮＡ 基因通用引物 ３４１Ｆ、８０６Ｒ（见表 ３）以 ５０ μＬ 体系进行 ＰＣＲ 扩增。 ＰＣＲ
条件：用带有 ｂａｒｃｏｄｅ 的特异引物扩增样本 １６Ｓ ｒＤＮＡ 特定的 Ｖ３－Ｖ４ 区域，扩增体系为：５０ μＬ 反应体系中包

含 ５ μＬ 的 １０× ＫＯＤ Ｂｕｆｆｅｒ，５ μＬ 的 ２．５ ｍＭ ｄＮＴＰｓ，１．５ μＬ 引物（５ μＭ）， １ μＬ 的 ＫＯＤ 聚合酶，和 １００ ｎｇ 模版

ＤＮＡ。 扩增条件为： ９５℃预变性 ２ ｍｉｎ，随后 ９８℃变性 １０ ｓ，６２℃退火 ３０ ｓ，６８℃延伸 ３０ ｓ，共 ２７ 个循环，最后

６８℃延伸 １０ ｍｉｎ。

表 ３　 研究中使用的引物

Ｔａｂｌｅ ３　 ＰＣＲ ｐｒｉｍｅｒｓ ｕｓｅｄ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ

引物
Ｐｒｉｍｅｒ

序列（５′－ ３′）
Ｓｅｑｕｅｎｃｅ

目标基因
Ｏｂｊｅｃｔｉｖｅ ｇｅｎｅ

基因片段长度 ／ ｂｐ
Ｇｅｎｅ ｓｅｇｍｅｎｔ ｌｅｇｈｔｈ

３４１Ｆ ５′⁃ＣＣＴＡＣＧＧＧＮＧＧＣＷＧＣＡＧ⁃ ３′
１６Ｓ ｒＤＮＡ １４００—１５００

８０６Ｒ ５′⁃ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＡＴＣＴＡＡＴ⁃ ３′

测序：对扩增产物切胶回收，用 ＱｕａｎｔｉＦｌｕｏｒＴＭ 荧光计进行定量。 选择符合测序要求的样品 １６Ｓ ｒＤＮＡ 送

基迪奥生物科技有限公司（广州）对 Ｖ３ 和 Ｖ４ 区域进行细菌宏基因组测序，将纯化的扩增产物进行等量混合，
连接测序接头，根据 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 官方说明构建测序文库，Ｈｉｓｅｑ２５００ 的 ＰＥ２５０ 模式上机测序［２５］。

数据质量控制：去除测序过程中产生的接头污染序列和一些低复杂度序列（如 ｐｏｌｙ Ａ）及含有 Ｎ 的序列，
若 ｒｅａｄｓ 与接头序列可以连续比对上 １５ ｂｐ 的长度，则认为该 ｒｅａｄｓ 有接头污染；若 ｒｅａｄｓ 中 ｐｏｌｙ 序列的长度≥
１０ ｂｐ，则为低复杂度序列的 ｒｅａｄｓ。 在进行后续分析之前，还需要对下机数据中质量值较低的碱基质量值小

于 ２０ 的碱基序列进行过滤，保证将一条 ｒｅａｄｓ 上质量值高于 ２０ 的碱基数占碱基总数的百分比小于 ８０％的

ｒｅａｄｓ 过滤掉。
通过重叠关系将双末端测序得到的成对序列组装成一条序列。 拼接的条件是最小匹配长度为 ５０ ｂｐ，重

叠区域允许的错配率为 ０．０２，符合条件的序列即为目标序列。 每个样品测序深度，通过绘制 ｓｈａｎｎｏｎ 稀释曲

线来评价测序量是否足够，并间接反映样品中物种的丰富程度。 当曲线趋于平缓或者达到平台期时也就可以

认为测序量趋于饱和，基本覆盖样品中所有物种，测序深度增加已经不影响物种多样性。
１．４　 数据分析与处理

１．４．１　 土壤基本性质的分析处理

用 ＳＰＳＳ ２１．０ 软件对实验数据进行分析，采用单因素方差分析（ｏｎｅｗａｙ⁃ＡＮＯＶＡ）和多重比较（ＬＳＤ）法进

行差异显著性检验和多重比较分析（α＝ ０．０５ 和 ０．０１），图表中的数据均为 ｍｅａｎ ± ＳＤ。
１．４．２　 １６Ｓ ｒＤＮＡ 基因组多样性的标准信息分析

１６Ｓ ｒＤＮＡ 细菌宏基因组 Ｖ３ 和 Ｖ４ 区域测序结果通过 ＰＥ ｒｅａｄｓ 过滤，获得符合条件的序列即为目标序列

ｔａｇ，利用 Ｍｏｔｈｕｒ［２５］（ｖ．１．３４．０）软件包对 ｔａｇ 序列进行了去冗余处理，从中挑选出 ｕｎｉｑｕｅ ｔａｇ 序列，并对 ｕｎｉｑｕｅ
ｔａｇ 的丰度分布进行了统计；使用基于 Ｎａｉｖｅ Ｂａｙｅｓｉａｎ 方法的分类器 ｒｄｐ ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ 工具对 ｔａｇ 进行物种注释［２６］。
根据序列长度的变化，选择恰当的 Ｃｏｎｆｉｄｅｎｃｅ Ｔｈｒｅｓｈｏｌｄ（为 ０．５）参数进行物种分类与丰度分析。
１．４．３　 细菌宏基因组多样性的高级信息分析

为了更好地获得样品中物种的多样性信息，利用 Ｍｏｔｈｕｒ 计算 ０． ０３ 距离下（９７％的相似度） 的 ＯＴＵ
（Ｏｐｅｒａｔｉｎｇ Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ Ｕｎｉｔ）数量及其高级信息 ＯＴＵ 丰度、Ａｌｐｈａ 多样性及聚类等［２７⁃２９］。

４ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３９ 卷　
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结合 ＯＴＵ 的物种注释信息以及 ＯＴＵ 在不同样品中的表达，统计界、门、纲、目、科、属和种每一个分类水

平上各样品的表达情况，获得物种分类表达谱，根据物种的分类表达谱的数据，选取丰度较高的部分物种分类

单元，用 Ｃａｎｏｃｏ５．０ 进行主成分分析（ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ，ＰＣＡ）。

２　 结果与分析

２．１　 不同土壤细菌群落丰度及多样性分析

根据细菌 １６Ｓ ｒＤＮＡ 的 Ｖ３—Ｖ４ 区域测序结果，统计 ９ 个土壤样品细菌群落丰度及多样性的各项指标（表
４）。 结果分析表明，所建立细菌文库的覆盖率，除景迈山古茶园土壤（ ｃｏｖｅｒａｇｅ ＝ ５２．７３％）外，其余样本达

７３．６６％—９９．５５％，平均为 ８３．５６％。 说明研究所建立的文库可比较真实有效地反映样本环境细菌多样性。 森

林、现代茶园与古茶园土壤的细菌 ＯＴＵ 数目分别为 ３２７—１７００９、５５４７—２５８６６ 和 １０８１６—２７８３７，表明 ３ 座茶

山森林土壤的细菌 ＯＴＵ 数目差异高达数十倍至数百倍。 本研究 ９ 个土壤样本细菌群落的 Ａｌｐｈａ 多样性统计

表明，ｃｈａｏ１ 和 ＡＣＥ 指数变化趋势与 ＯＴＵ 指数相一致；景迈山森林（Ｊ１）和南糯山森林（Ｎ１）与现代茶园（Ｎ３）
Ｓｈａｎｎｏｎ 指数较低，分别为 ３．１７ 和 ４．７７ 与 ４．６９，而其他 ６ 个土壤的平均 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数达 ６．９８—８．８２，说明这 ６
个土壤细菌群落多样性水平较高。 一般高肥力土壤中细菌含量较多，本研究 ３ 种古茶园和 ２ 个树龄较长（５０
年以上，表 １）土壤中细菌含量较为丰富（表 ４），总体上，同一座茶山古茶园土壤细菌的 ＯＴＵ 数、Ｓｈａｎｎｏｎ 指

数、ＡＣＥ 指数、Ｃｈａｏ１ 指数均高于森林和现代茶园土壤，说明古茶园土壤细菌多样性相对更为丰富。

表 ４　 样本细菌 Ａｌｐｈａ 多样性统计

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ Ａｌｐｈａ ｄｅｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｓａｍｐｌｅｓ

样品编号
Ｓａｍｐｌｅ ＩＤ

操作分类单元数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ＯＴＵｓ

覆盖率
Ｃｏｖｅｒａｇｅ

ｃｈａｏ１ 指数
ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ

ＡＣＥ 指数
ＡＣＥ ｉｎｄｅｘ

香浓指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

辛普森指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

Ｊ１ ３２７ ９９．５５％ ７６４．３６ １０４０．２３ ３．１７ ０．０７８

Ｊ２ １４３３０ ８９．３５％ ４５９７９．７２ ７８６７５．２７ ７．７２ ０．００２

Ｊ３ １０８１６ ５２．７３％ ５８２６０．２６ １４２０９５．５１ ８．５９ ０．００１

Ｂ１ １７００９ ８６．９０％ ６７８５１．６０ １４３３３８．８８ ８．０３ ０．００２

Ｂ２ ２５８６６ ７５．８０％ １０８５６７．７４ ２４５４８０．１２ ８．６９ ０．００１

Ｂ３ ２７８３７ ７３．６６％ １１３１３９．３９ ２５８２４８．５２ ８．８２ ０．００１

Ｎ１ ７７３５ ９４．３２％ １９９９２．５２ ３２０３３．７４ ４．７７ ０．０７８

Ｎ２ ５５４７ ９６．００％ １３１８１．６９ １９７５０．５０ ４．６９ ０．０６２

Ｎ３ １４９６８ ８７．２８％ ５０１３８．９５ １０４６０３．１７ ６．９８ ０．００５

２．２　 不同土壤细菌在门水平上的分布

在门分类水平上，经微生物 １６Ｓ ｒＤＮＡ 基因测序，检测到样品中共有 ４７ 个菌门，平均丰度达 ０．１１％及以上

的菌门共计 ２１ 个（表 ５）。 从中可知，不同茶山的森林土壤（Ｊ１、Ｂ１ 和 Ｎ１）及同一茶山的森林、现代茶园和古

茶园土壤细菌群落分布差异明显。 首先，变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）是明显的优势细菌类群，其在 ９ 个样品中

所占丰度达 ４２．１６—７１．８５％，平均为 ５０．６３％，其次为酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）、厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）、放线菌

门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）、ＷＰＳ⁃ ２、绿弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）、蓝藻细菌门（Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、浮
霉菌门（Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ）、ＡＤ３、疣微菌门（Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ）１０ 个菌门其相对丰度平均达 １．０６％以上，而其他菌

门如芽单胞菌门 （ Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ）、 泉古菌门 （ Ｃｒｅｎａｒｃｈａｅｏｔａ ）、 绿菌门 （ Ｃｈｌｏｒｏｂｉ ）、 硝化螺旋菌门

（Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ）和梭菌门（Ｆｕｓｏｂａｃｔｅｒｉａ）等 １０ 个门的相对丰度低于 １．００％。 其次，２１ 个主要菌门中，布朗山和南

糯山森林土壤（Ｂ１ 和 Ｎ１）细菌覆盖度达 ２０ 个菌门，明显高于景迈山森林土壤（Ｊ１，仅 １０ 个菌门）。 最后，除景

迈山外，古茶园土壤细菌群落的门类丰度及均匀度均有增加趋势。
表 ５ 还表明，９ 个土壤样本中茶园土壤细菌群落种群分布相对较为稳定，３ 座茶山现代茶园和古茶园土壤

优势菌门变形菌门的平均相对丰度为 ５１．３０％和 ４０．９２％，其次为酸杆菌门 １９．６１％和 １９．７８％、放线菌门 ５．４６％

５　 ２２ 期 　 　 　 杨广容　 等：基于 １６Ｓ ｒＤＮＡ 测序对茶园土壤细菌群落多样性的研究 　
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和 ７．１９％、厚壁菌门 ４．４２％和 ３．１６％与拟杆菌门 １．２６％和 ６．０３％，此 ５ 个菌门相对丰度之和分别为 ８２．４８％和

７７．０８％，低于森林土壤 ５ 个菌门相对丰度之和的 ９１．８６％。 表明，植茶和植茶年龄的增加将促进土壤细菌群落

优势种群的形成，构成茶园土壤特殊的微生物环境。

表 ５　 不同土壤细菌在门水平上的分布统计

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｔ ｔｈｅ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ

菌门
Ｂａｃｔｅｒｉａｌ Ｐｈｙｌｕｍ

Ｊ１％
Ｊ１⁃ｒａｔｉｏ

Ｊ２％
Ｊ２⁃ｒａｔｉｏ

Ｊ３％
Ｊ３⁃ｒａｔｉｏ

Ｂ１％
Ｂ１⁃ｒａｔｉｏ

Ｂ２％
Ｂ２⁃ｒａｔｉｏ

Ｂ３％
Ｂ３⁃ｒａｔｉｏ

Ｎ１％
Ｎ１⁃ｒａｔｉｏ

Ｎ２％
Ｎ２⁃ｒａｔｉｏ

Ｎ３％
Ｎ３⁃ｒａｔｉｏ

平均比例％
Ｍｅａｎ

Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ７１．８５ ４８．１４ １７．６８ ４４．３２ ４２．１６ ５５．１３ ６５．８２ ６３．６０ ４６．９６ ５０．６３

Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ ０．０３ ２２．０９ ３８．５７ ２８．４６ ２３．４３ ２０．５７ ２．９３ １３．３０ ０．２０ １６．６２

Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ １０．３３ ４．１６ ５．１７ １．１２ ４．６１ ３．２０ ２２．２６ ４．４９ １．１１ ６．２７

Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ １．５０ ７．６３ ４．５５ ８．１９ ６．６５ ３．９８ １．７７ ２．０９ １２．９８ ５．４８

Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ １４．９４ １．２６ ２．１３ ２．０９ ２．２２ ３．０４ ０．０５ １．６０ １２．３９ ４．４１

ＷＰＳ⁃２ ０．００ ４．９７ ２．８６ ３．７４ ５．０１ ３．２９ ２．０１ ０．４８ ０．０１ ２．４９

Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ ０．００ １．７２ ７．３９ ２．５９ ３．４５ １．７２ ２．０５ ２．０２ ０．７５ ２．４１

Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ ０．００ ０．２２ ０．４５ ０．２２ ０．２２ ０．２５ ０．０６ １．３７ １７．０３ ２．２０

Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ ０．００ ０．４６ ４．２９ ０．２８ ０．７６ ０．３３ ０．０７ ３．７２ １．０３ １．２２

ＡＤ３ ０．００ ０．８７ ２．６４ １．１１ １．７５ ０．３１ ０．１１ ３．２７ ０．００ １．１２

Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ ０．００ ２．００ ３．７５ ０．３３ ０．７１ ０．６１ ０．３３ ０．０２ １．７５ １．０６

Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ ０．０１ １．４８ ０．５０ １．５６ １．４０ １．２９ ０．２１ １．９９ ０．１１ ０．９５

ＴＭ７ ０．００ ０．７６ ０．２６ ０．８５ ０．６１ ０．９６ ０．０７ ０．０３ ０．１２ ０．４１

Ｃｒｅｎａｒｃｈａｅｏｔａ ０．００ ０．２３ ０．０３ ０．９５ ０．５４ ０．４２ ０．２４ ０．２６ ０．００ ０．３０

Ｃｈｌｏｒｏｂｉ ０．００ ０．１２ ０．０５ ０．１８ ０．０８ ０．０６ ０．０２ ０．００ ２．１３ ０．２９

ＴＭ６ ０．００ ０．４９ ０．０９ ０．５２ ０．７１ ０．２５ ０．１８ ０．０５ ０．０６ ０．２６

Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ ０．００ ０．３０ ０．２４ ０．１８ ０．１７ ０．１８ ０．０１ ０．６３ ０．０２ ０．１９

Ｅｌｕｓｉｍｉｃｒｏｂｉａ ０．００ ０．２４ ０．４６ ０．４０ ０．３４ ０．２６ ０．０１ ０．００ ０．００ ０．１９

Ｆｕｓｏｂａｃｔｅｒｉａ ０．４０ ０．００ ０．５５ ０．００ ０．００ ０．００ ０．００ ０．０３ ０．３５ ０．１５

Ａｒｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ ０．００ ０．０８ ０．２６ ０．１５ ０．３６ ０．０８ ０．０４ ０．００ ０．０８ ０．１２

Ｃｈｌａｍｙｄｉａｅ ０．００ ０．１６ ０．１４ ０．１１ ０．１６ ０．２０ ０．０７ ０．１４ ０．０４ ０．１１

２．３　 不同土壤细菌在目水平上的最佳物种分类及聚类分析

为了确定最佳的物种分类水平，我们统计了 ９ 个土壤样品在各个分类水平上的 ｔａｇ 序列数及物种分类单

元（从上往下）为：界（１００％） ＞ 门（９２．８７％） ＞ 纲（８３．７０％） ＞ 目（７６．７６％） ＞ 科（４４．５８％） ＞ 属（１０．１１％） ＞
种（２．００％）。 图 １ 为 ９ 个样品测序量的 ＯＴＵ 稀释曲线及样品间 ｂｒａｙ 距离层级聚类，间接反映样品中物种的

丰富程度以及在 ＯＴＵ 水平上各样品的相似性。 从图 １（ａ）可知，景迈山森林（Ｊ１）和南糯山森林（Ｎ１）及现代

茶园（Ｎ２）土壤的 ＯＴＵｓ 指数（即物种丰富程度）明显低于其他土壤，同时景迈山森林（Ｊ１）及古茶园（Ｊ３）土壤

的 ＯＴＵｓ 指数（即细菌数量）明显低于其他茶山土壤。 图 １（ｂ）则表明，布朗山 ３ 种土壤（Ｂ１、Ｂ２ 和 Ｂ３）与景迈

山现代茶园（Ｊ２）土壤细菌群落的物种结构比较相似，而景迈山森林（Ｊ１）和南糯山古茶园（Ｎ３）土壤的细菌种

群结构与其他土壤差异性最大。
图 ２ 是最佳分类水平（目）的物种表达谱热图，它展示了不同的物种在样本间的表达变化情况，热图上的

聚类关系，也可以反应样本关系。 本研究在目最佳分类水平上总共检测到 ８９ 个土壤细菌目，它们从属于 １７
个菌门。 由于涉及细菌群落的种类很多，图 ２ 仅对物种至少在一个样本中包含 ｔａｇｓ 数量达到总 ｔａｇｓ 数量的

１％作为阈值的 ４３ 个目进行作图。 结果表明，变形菌门的伯克霍尔德氏菌目（Ｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａｌｅｓ）和根瘤菌目

（Ｒｈｉｚｏｂｉａｌｅｓ）为森林（Ｊ１、Ｂ１ 和 Ｎ１）、现代茶园（Ｊ２、Ｂ２ 和 Ｎ２）及古茶园（Ｊ３、Ｂ３ 和 Ｎ３）的优势菌目，其在 ９ 个

土壤样品中的平均丰度分别达 １３．９１％和 ８．１７％，此外，Ｅｌｌｉｎ３２９、黄单胞菌目（Ｘａｎｔｈｏｍｏｎａｄａｌｅｓ）、红螺菌目

（ Ｒｈｏｄｏｓｐｉｒｉｌｌａｌｅｓ ）、 红 细 菌 目 （ Ｒｈｏｄｏｂａｃｔｅｒａｌｅｓ ）、 鞘 脂 单 胞 菌 目 （ Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｄａｌｅｓ ）、 柄 杆 菌 目
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图 １　 各土壤细菌在 ９７％相似性的 ＯＴＵ 稀释曲线图及 ＯＴＵ 的 ｂｒａｙ 距离聚类分析图

Ｆｉｇ．１　 Ｒａｒｅｆａｃｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅ ａｔ ９７％ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ａｎｄ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＯＴＵｓ ｂｙ ｂｒａｙ ｄｉｓｔａｎｃｅ

（Ｃａｕｌｏｂａｃｔｅｒａｌｅｓ）、假单胞菌目（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｄａｌｅｓ）、奈瑟菌目（Ｎｅｉｓｓｅｒｉａｌｅｓ）和粘球菌目（Ｍｙｘｏｃｏｃｃａｌｅｓ）的平均

丰度分别达 ６．０９％、４．５２％、４．４０％、３．６４％、２．６９％、２．２０％、１．９８％、１．８２％和 １．５６％，变形菌门这 １１ 个目的累计

平均丰度为 ５０．９９％；其次，酸杆菌门的酸杆菌目（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａｌｅｓ）、Ｓｏｌｉｂａｃｔｅｒａｌｅｓ、Ｅｌｌｉｎ６５１３ 和 ｉｉｉ１⁃ １５，其平均

丰度分别为 ９． ００％、 ４． ６２％、 ３． ６４％ 和 １． ６７％；第三，厚壁菌门的芽孢杆菌目 （ Ｂａｃｉｌｌａｌｅｓ） 和乳杆菌目

（Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌａｌｅｓ）平均丰度分别为 ４． ６０％ 和 １． ６７％，放线菌门的放线菌目 （ Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔａｌｅｓ） 和酸微菌目

（Ａｃｉｄｉｍｉｃｒｏｂｉａｌｅｓ）则分别为 ３．４６％和 １．３９％，拟杆菌门的拟杆菌目（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄａｌｅｓ）为 ２．０９％。 目最佳分类水平

上样品间物种表达聚类结果与图 １（ｂ）ＯＴＵｓ 最佳分类水平上的聚类分析结果相一致。
此外，本研究以 ＯＴＵｓ 为指标对 ９ 个土壤样本进行 ＰＣＡ 统计分析（图 ３），表明：９ 个土壤 ＰＣ１ ＝ ４７．６２％，

ＰＣ２＝ １５．９７％，布朗山森林（Ｂ１）、现代茶园（Ｂ２）、古茶园（Ｂ３）和景迈山现代茶园土壤（Ｊ２）与其他 ５ 种土壤细

菌种群结构差异可以区分开，南糯山古茶园土壤（Ｎ３）也明显区别于其他 ４ 种土壤，同理，同一座山不同类型

茶园间土壤细菌种群结构也存在明显差异。 与此同时，ＯＴＵｓ 的 ＰＣＡ 分析土壤样本间的相互关系，与上述

ＯＴＵｓ 最佳分类水平聚类分析（图 １ｂ）和热图上的物种表达谱的聚类分析（图 ２）结果相一致。

３　 讨论

茶树是广泛适应于热带亚热带酸性土壤的作物，邓欣等［３０］和王秀青等［１８］ 采用稀释平板涂抹法等对茶园

土壤微生物的数量研究表明，茶园土壤的微生物数量普遍高于森林、农田和旱地土壤。 薛冬等［３］ 采用变性梯

度凝胶电泳（ＤＧＧＥ）研究龙井茶产地梅家坞不同茶园、荒地和林地利用方式的土壤微生物群落基因多样性指

数表明：荒地 ＞ 茶园 ＞ 林地。 秦红灵等［６］采用 ＲＴ－ＰＣＲ 分析对红壤坡地不同土地利用方式对土壤细菌数量

及结构的影响也表明，茶园 ＞ 自然恢复区（不耕种、不施肥，植被自然演替） ＞ 农田，茶园土壤细菌数量丰富，
并保持较高的多样性。 本研究通过对 ３ 座茶山森林、现代茶园和古茶园土壤的细菌宏基因组 １６Ｓ ｒＤＮＡ 测序

及 ＯＴＵｓ 分子生物信息分析表明：９ 种土壤样本的细菌数量及 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、ＡＣＥ 指数、Ｃｈａｏ１ 指数（表 ４）均
为：古茶园 ＞ 现代茶园 ＞ 森林，说明茶园土壤的细菌种类普遍增加，古茶园土壤细菌多样性相对现代茶园更

为丰富，与前人的研究结果基本一致。 这可能与茶树长期栽培下，茶园土壤中茶树凋落物、根系分泌物及茶园

施肥等使茶园土壤 ｐＨ 值变化及肥力提高（表 ２） ［３⁃４，１４⁃１６，２１］及古茶园林下栽培模式下良好的生态环境［１８］ 更有

利与茶园土壤细菌的繁衍与生存。
目前国内针对茶园土壤的微生物群落结构的基因组学研究较少，仅卢开阳等［２０］ 采用平板涂布分离法和

１６Ｓ ｒＲＮＡ 基因序列分析鉴定南糯山古茶树和台地茶根际土壤细菌群落结构的多样性表明：茶树根际土壤细

菌分属于放线菌门、厚壁菌门和变形菌门，其中古茶树生境分离到 ２０ 个属，台地茶生境则为 １７ 个属，在属一

７　 ２２ 期 　 　 　 杨广容　 等：基于 １６Ｓ ｒＤＮＡ 测序对茶园土壤细菌群落多样性的研究 　
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图 ２　 目分类水平各土壤细菌群落结构

Ｆｉｇ．２ Ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｔ ｏｒｄｅｒ ｌｅｖｅｌ

级水平，古茶树根际土壤细菌群落的多样性和丰富度均高于台地茶。 本研究利用高通量测序技术对森林和茶

园土壤细菌群落组成的分子生物信息分析表明：在门分类水平上，９ 个土壤样本细菌共分属于 ４７ 个菌门，其
中，变形菌门是森林、现代茶园和古茶园土壤的明显优势类群，平均丰度达 ５０．６３％，其次，酸杆菌门、放线菌

门、厚壁菌门与拟杆菌门，它们和变形菌门相对丰度之和占森林、现代茶园和古茶园的 ９１．８６％、８２．４８％和

７７．０８％。 尽管，研究角度和方法不同，但研究结果之间具有很大的相似性，共同表明：茶树栽培管理中，人为

干预度较小的林下古茶园栽培模式土壤微生物多样性和丰富度高于人为干预度较大现代茶园。
本研究中关于茶园土壤细菌群落的物种表达热图（图 ２）说明：３ 座茶山土壤 ４３ 个细菌目，从属于 ９ 个菌

门，其中变形菌门平均丰度达 ５０．９９％；其次为酸杆菌门、厚壁菌门、放线菌门及拟杆菌门。 这一研究结果与常

安然等［３１］关于 １６Ｓ ｒＤＮＡ 测序技术对烟草根际土壤细菌分类结构研究结果：烟草根际土壤共有 ２５ 个菌门，其
中变形菌门、拟杆菌门、酸杆菌门、疣微菌门四类菌门占明显优势，变形菌门是最为丰富的土壤细菌类群，在不

同土壤类型中丰度占 ３９．０４％—５３．７１％相似。 此外，国内关于森林及农田土壤细菌多样性的测序研究［３２⁃３３］ 也

表明，土壤中优势细菌门为变形菌门、放线菌门、酸杆菌门、厚壁菌门和芽单胞菌门。 与其他作物栽培的土地

利用方式相比，茶树作为高酚酸含量及根系分泌酚酸较高的多年生作物［３⁃４］，其生物学特性和耕作制度对土
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图 ３　 各土壤细菌 ＯＴＵ 相对丰度的 ＰＣＡ 分析

　 Ｆｉｇ．３ 　 ＰＣＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ

ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ＯＴＵ

壤细菌优势群落在门水平没有显著的影响。 但是，从
ＯＴＵｓ 物种注释聚类分析（图 １）和 ＰＣＡ 统计结果（图
３）则表明，每座茶山森林、现代茶园和古茶园 ３ 种土壤

类型的细菌群落结构是有明显的差别的。 Ｍｅｔａ－群落假

说认为［３４］，细菌群落分布主要受内部环境和外部环境

两类作用因子的影响，且本土环境特征是调节细菌组成

与分布的主要因素。 为揭示茶园土壤环境因子和细菌

群落组分的内在联系，在今后研究中需要在明确季节、
茶园土壤水分、ｐＨ 值、有机质及速效氮磷钾等因素对细

菌群落的影响［６，１４⁃１５，３１］外，还要进一步扩大茶园土壤微

生物研究区域范围、提高土壤微生物基因组的测序深度

及物种注释与分类水平，在属或种水平上探明茶园土壤

细菌种群结构，才能阐明茶园土壤细菌对土壤环境质量

的调控机制。 此外，本研究仅对细菌群落进行分析，对
于茶园土壤其他种类的微生物类群，如真菌、古菌等的

分布结构，还有待于进一步研究。

４　 结论

１）土壤细菌 １６Ｓ ｒＤＮＡ 高通量测序表明：森林、现代茶园和古茶园土壤细菌群落的平均覆盖率分别为 ９３．
５９％、８７．０５％和 ７１．２２％，Ｓｈａｎｎｏｎ 指数平均分别为 ５．３２、７．０３ 和 ８．０３，表明 ３ 座茶山不同土壤的细菌群落丰度

为：古茶园 ＞ 现代茶园 ＞ 森林。
２）在门分类水平上，变形菌门、酸杆菌门、放线菌门、厚壁菌门与拟杆菌门是森林、现代茶园和古茶园土

壤的优势类群，它们的相对丰度占比分别达 ９１．８６％、８２．４８％和 ７７．０８％；在目最佳分类水平上，变形菌门的伯

克霍尔德氏菌目、根瘤菌目为森林和茶园土壤的优势菌种，其平均丰度分别达 １３．９１％和 ８．１７％。
３）３ 座茶山 ３ 种土壤类型的最佳分类水平（目）和 ＯＴＵｓ 指数 ＰＣＡ 统计分析均表明：森林、现代茶园和古

茶园土壤类型的细菌群落结构差异明显，除景迈山外，古茶园土壤细菌群落的多样性和丰度均高于森林和现

代茶园。
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