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黄河三角洲刺槐臭椿混交林与纯林土壤细菌群落结构
和多样性特征分析

安　 然１，２，３，马风云１，∗，崔浩然１，２，３，秦光华４，黄雅丽１，２，，３，田　 琪１，２，３

１ 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

２ 黄河下游森林培育国家林业局重点实验室，泰安 ２７１０１８

３ 山东省泰山森林生态系统国家定位观测研究站，泰安 ２７１０１８

４ 山东省林业科学研究院，济南 ２５００１４

摘要：为研究黄河三角洲地区混交人工林土壤细菌群落特征，应用高通量测序技术，比较分析了刺槐臭椿混交林以及臭椿和刺

槐纯林土壤细菌结构及多样性，并结合土壤理化性质进行分析。 试验结果表明：在细菌门分类水平上，臭椿纯林、刺槐纯林、刺

槐臭椿混交林土壤中分别检测出 ２７、２５、３１ 门细菌， ３ 种不同林分土壤中酸杆菌门、变形菌门、放线菌门、硝化螺旋菌门、绿弯菌

门、浮霉菌门、芽单胞菌门、疣微菌门 ８ 种细菌是土壤中的主要细菌群落，其中酸杆菌门、变形菌门和放线菌门为优势细菌群落。

不同类型人工林土壤中各门细菌相对丰度差异显著。 混交林土壤细菌物种数和 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数值分别为 １９１０ 和 ９．１ 高于两种纯

林。 通过对土壤主要细菌群落与土壤理化性质进行主成分分析发现，３ 种不同林分之间在土壤细菌群落结构上有较高程度的

分离，差异显著（Ｐ＜０．０５），有效磷含量与混交林土壤细菌群落有较强的正相关关系。 因此可以得出结论，不同林分类型、土壤

理化性质和细菌群落结构三者相互影响，刺槐臭椿混交增加了土壤细菌群落多样性，土壤理化性质在一定程度上影响土壤细菌

结构和多样性。
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在森林生态系统中，土壤细菌是土壤的重要组成部分，参与土壤中发生的多个生态过程，在推动和确保生

态系统物质循环、能量流动以及信息传递［１⁃２］等生态过程中发挥着极为重要的作用。 良好的土壤细菌结构能

够改善土壤理化性质，提高土壤肥力，从而促进林分的生长［３］。 土壤细菌群落多样性是评价土壤质量的一项

重要指标。 土壤中细菌多样性越高，越有利于土壤恢复力和抗压力的提高［４］。 土壤细菌的种类和分布不仅

受土壤理化性质的影响，也受植物种类的影响［５⁃６］。 很多研究表明，土壤细菌群落多样性与植物群落多样性

呈正相关，植物群落物种多样性能够显著影响土壤细菌多样性及其群落结构和功能［７］。
黄河三角洲地区是我国典型的盐碱地区域，土壤盐分含量高，导致适合在这里栽培的乔木树种较少，其中

刺槐（Ｒｏｂｉｎｉａ ｐｓｅｕｄｏａｃａｃｉａ）和臭椿（Ａｉｌａｎｔｈｕｓ ａｌｔｉｓｓｉｍａ）是较为耐盐碱的树种，以往该地区主要大面积栽培单

一树种的纯林，尤其是刺槐纯林，由各种耐盐树种组成的混交林则很少。 而单一树种构成的纯林有很多缺陷，
很多地方营造的纯林极早的出现了退化，因此营造混交林并对其进行研究将是该地区今后造林的发展方向。
据不完全统计，在黄河三角洲河口区垦利县（试验所在地）刺槐臭椿混交林栽培总面积在 ３００ 亩左右。 很多

学者已经对该地区建立的混交林进行了研究，对黄河三角洲人工刺槐混交林细根分布进行研究时发现刺槐臭

椿混交林可提高人工林细根生物量（白世红等［８］ ）。 侯本栋等［９］ 研究表明在黄河三角洲盐碱区混交林有机

质、速效氮含量均高于刺槐纯林，同时显著改善了土壤中主要土壤酶活性。 由于传统研究方法技术的限

制［１０］，很难完整的对土壤细菌群落的结构和多样性进行分析。 近几年发展的第二代高通量测序技术可更全

面更准确地描述各种土壤细菌群落信息［１１］。 但目前利用该技术对刺槐和臭椿混交林土壤细菌的研究还较

少。 鉴于此，本文选取刺槐臭椿混交林作为研究对象，以相应的 ２ 种纯林为对照，比较两种纯林及混交林中土

壤细菌群落结构及多样性的差异，这对于该地土壤及植被的恢复具有重要的指导意义，同时可为黄河三角洲

盐碱地混交林的营造及管理提供理论依据。

１　 材料与方法

１．１　 研究地概况

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），该地区属暖温

带半湿润区大陆性季风气候，年均气温 １２．９４ ℃，无霜期 ２０１ ｄ，年均降水量 ５００—６００ ｍｍ，７—８ 月降水量约占

全年降水量的 ５０％，且多暴雨，易形成旱涝灾害；年均蒸发量为 １９６２．１ ｍｍ。 土壤为冲积性黄土母质在海浸母

质上沉淀而成，层次变化复杂（刘云［１２］ ）。 天然植被以盐生、湿生的禾本科植物为主，主要造林树种有刺槐

（Ｒｏｂｉｎｉａ ｐｓｅｕｄｏａｃａｃｉａ）、国槐（Ｓｏｐｈｏｒａ ｊａｐｏｎｉｃａ）、苦楝（Ｍｅｌｉａ ａｚｅｄａｒａｃｈ）、杨树（Ｐｏｐｕｌｕｓ ｅｕｒａｍｅｒｉｃａｎａ））、白蜡
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（Ｆｒａｘｉｎｕｓ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ）、柽柳（Ｔａｍａｒｉｘ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ）等。
１．２　 林型选择及采集方法

２０１６ 年 １１ 月在刺槐纯林、臭椿纯林、刺槐臭椿混交林 ３ 种林型中分别设置面积为 ２０ ｍ ×２０ ｍ 标准样地

各 ３ 块，在每个样地按 Ｓ 型设置 ５ 个样点，在每个采样点采集 ０—２０ ｃｍ 土层的原状土，将相同标准地各个样

点土样混合均匀，每个土样采集大约 ５００ ｇ 左右。 所得样品分为 ２ 份，装入无菌自封袋，于冰盒中带回实验

室。 其中 １ 份自然风干后过 ２ ｍｍ 筛后用于土壤理化性质的测定；另一份鲜样保存在－８０ ℃冰箱中，用于土壤

微生物特性的测定［１３］。
１．３　 土壤理化性质测定

土壤理化性质的测定采用常规分析法：含水量使用便携式土壤水分测定仪测定（ＴＺＳ⁃ＩＷ）；土壤 ｐＨ 采用

电位法（Ｓｔａｒｔｅｒ ２Ｃ）；有机质（ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ， ＳＯＭ）采用容量法（外加热法）重铬酸钾氧化—油浴加热法测

定；碱解氮（ａｖａｉｌａｂｌｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ， ＡＮ）采用碱解扩散法；有效磷（ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｏｕｓ， ＡＰ）采用氟化铵⁃盐酸法测

定；速效钾（ ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｋ， ＡＫ） 采用火焰光度计法，全氮 （ ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ， ＴＮ） 采用凯氏定氮法；全磷 （ ｔｏｔａｌ
ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ，ＴＰ）采用 ＮａＯＨ 熔融⁃钼锑抗比色法［１４⁃１５］。
１．４　 土壤细菌 ＤＮＡ 提取、处理及上机流程

采用 ＣＴＡＢ 方法对样本的总 ＤＮＡ 进行提取［１６］。 用 Ｑｕｂｉｔ２．０ 检测 ＤＮＡ 浓度，琼脂糖凝胶电泳检测 ＤＮＡ
完整性。 每个样品 ３ 个重复，将同一样品的土壤 ＤＮＡ 混合，作为每份土壤样品的总 ＤＮＡ。 使用带 Ｂａｒｃｏｄｅ 的

特异引物 Ｐｈｕｓｉｏｎ􀳏 Ｈｉｇｈ⁃Ｆｉｄｅｌｉｔｙ ＰＣＲ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ ｗｉｔｈ ＧＣ Ｂｕｆｆｅｒ（Ｎｅｗ Ｅｎｇｌａｎｄ Ｂｉｏｌａｂｓ，ＵＳＡ）以及高效和高保

真的酶进行细菌 ＰＣＲ 扩增，以确保扩增效率和准确性。 引物对应区域为：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，采用胶回收试剂盒 ＧｅｎｅＪＥＴ（Ｔｈｅｒｍｏ Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ， ＵＳＡ）对 ＤＮＡ 进行回收。 回

收产物用 Ｑｕｂｉｔ２．０ 定量，根据测得的 ＤＮＡ 浓度，将所有样品按照 １∶１ 的比例进行混合，该混合样品可用于后

续的测序，从而省去建库过程。
试验上机流程主要包括：ＰＣＲ 扩增、等量混样以及产物纯化。 以上流程由北京诺禾致源生物信息科技有

限公司提供，测序仪器为 Ｉｌｌｌｕｍｉｎａ 公司 Ｍｉｓｅｑ，测序所得结果截掉质量低的数据，以提高后续序列融合比率。
通过 Ｆｌａｓｈ 软件融合双末端序列，使其形成一条序列。 采用 ｐｒｉｎｓｅｑ 软件对各个样品进行去引物序列、短片段、
低复杂度序列、低质量序列。
１．５　 物种注释与丰度计算

利用 Ｕｐａｒｓｅ［１７］软件对所有样品的全部有效序列（Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｔａｇｓ）进行聚类，默认以 ９７％的一致性（Ｉｄｅｎｔｉｔｙ）
将序列聚类成为 ＯＴＵｓ（Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔｓ），同时选取 ＯＴＵｓ 的代表性序列，依据其算法原则，筛选

ＯＴＵｓ 中出现频率数最高的序列作为 ＯＴＵｓ 的代表序列。 将这些代表性序列集合用 ＲＤＰ Ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ［１８］ 与
ＧｒｅｅｎＧｅｎｅ 数据库［１９］进行物种注释分析（设定阈值为 ０．８—１），研究 ＯＴＵｓ 之间的系统发生关系，获得分类学

信息用 Ｍｏｔｈｕｒ 软件包以 ９７％为划定阈值对 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因序列划分操作分类单元（ＯＴＵ），并构建稀释曲线。
利用 ＱＩＩＭＥ 软件计算样品包括 Ｃｈａｏ １ 指数和 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数的 Ａｌｐｈａ 多样性值［２０］。
１．６　 数据分析

利用 ＱＩＭＩＥ（Ｖｅｒｓｉｏｎ １．５０）软件对样品的 Ａｌｐｈａ 多样性进行计算，包括 Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ 指数、Ｃｈａｏ１ 指数

和 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数，利用 ＳＰＳＳ ２２．０ 进行单因素方差分析（Ｄｕｎｃａｎ）及相关性分析（Ｐｅａｒｓｏｎ）。 采用 Ｒ 语言进行统

计分析和作图。

２　 结果与分析

２．１　 土壤理化性质分析

由表 １ 可知，刺槐臭椿混交林土壤含水量显著高于纯林，且两纯林土壤之间差异显著（Ｐ ＜ ０．０５ ）。 混交

３　 ２１ 期 　 　 　 安然　 等：黄河三角洲刺槐臭椿混交林与纯林土壤细菌群落结构和多样性特征分析 　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

林土壤含水量分别是臭椿纯林、刺槐纯林的 １３７％、２５２％。 臭椿刺槐混交林土壤 ｐＨ 值、全磷含量、碱解氮含

量与两纯林相比无显著差异。 混交林有机质、全氮含量和速效钾含量显著高于刺槐纯林（Ｐ＜０．０５）但与臭椿

纯林相比无显著差异。 混交林土壤有效磷含量是臭椿纯林的 ３．０５ 倍，其差异达 ５％显著水平，但与刺槐纯林

之间无显著性差异。 混交林土壤有效磷速效钾含量显著高于刺槐纯林（Ｐ ＜ ０．０５ ），但与臭椿纯林之间无显

著性差异。

表 １　 不同林分土壤理化性质

Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｓｏｉｌｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｏｒｅｓｔｓ

林分
Ｆｏｒｅｓｔ

含水量
Ｍｏｉｓｔｕｒｅ

Ｃｏｎｔｅｎｔ ／ ％

有机质
ＯＭ ／

（ｇ ／ ｋｇ）

ｐＨ 值
ｐＨ

有效磷
ＡＰ ／

（ｍｇ ／ ｋｇ）

速效钾
ＡＫ ／

（ｍｇ ／ ｋｇ）

全氮
ＴＮ ／

（ｇ ／ ｋｇ）

全磷
ＴＰ ／

（ｍｇ ／ ｋｇ）

碱解氮
ＡＮ ／

（ｍｇ ／ ｋｇ）

ＣＣ １３．１０±０．６６ｂ ７４．８３±５．７３ａ ８．５２±０．５１ａ １．５１±０．５７ｂ ３３０．００±５６．００ａ ０．２０±０．０４ａｂ ６５８．８３±５１．５２ａ ４８．６３±４．２３ａ

ＣＨ ７．１０±０．３５ｃ ３４．０８±４．３７ｂ ８．４４±０．４５ａ ３．４７±０．６９ａ ２１１．３３±２６．５７ｂ ０．１２±０．０３ｂ ６００．５３±３５．７３ａ ４５．１０±５．０１ａ

ＦＣＣ １７．８８±２．４１ａ ７９．８７±７．６５ａ ８．７４±０．６２ａ ４．６０±１．０６ａ ３８３．００±２７．８７ａ ０．２６±０．０６ａ ６２４．３２±２４．５４ａ ５２．４±５．３１ａ

　 　 同列不同小写字母表示处理间差异显著 （ Ｐ＜０．０５）；ＣＣ 为臭椿纯林； ＣＨ 为刺槐纯林；ＦＣＣ 为刺槐臭椿混交林

图 １　 细菌稀释曲线分析

Ｆｉｇ．１　 Ｒａｒｅｆａｃｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＯＴＵｓ

２．２　 测序数据分析

通过高通量测序，从臭椿纯林、刺槐纯林、刺槐臭椿

混交林 ３ 种土壤样品中分别获得 ２６３１６、３１２８１、３８６５７
条原始序列（Ｒａｗ Ｔａｇｓ），过滤掉低质量的序列后，有效

序列（Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ Ｔａｇｓ）条数分别为 ２５９４９、３０９６４、３７９１１。
采用随机抽样法，将这些序列在 ９７％相似度上进行聚

类，形成用于物种分类的 ＯＴＵ。 由图 １ 可知，ＯＴＵ 数随

序列的增加而增加，不同林分之间的 ＯＴＵ 数按下列顺

序递减：刺槐臭椿混交林＞刺槐纯林＞臭椿纯林，且其差

异均达 ５％显著水平。 ３ 种林分细菌稀释曲线随 ＯＴＵ
数增大基本趋于平缓，但未达到饱和。 更多的测序数据

对发现新的 ＯＴＵ 贡献率较小，表明测序数据合理。
２．３　 门水平上土壤细菌群落结构相对丰度分析

在门水平上，３ 种林分土壤共检测出 ３１ 门细菌，其
中臭椿纯林、刺槐纯林、刺槐臭椿混交林土壤分别检测出 ２７、２５、３１ 门细菌。 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 种细菌在 ３ 种林分土壤中相

对丰度均超过 １％。 除这 ８ 种细菌以外，在刺槐臭椿混交林土壤中拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）的相对丰度也超过

１％。 其中臭椿纯林土壤中变形菌门细菌相对丰度最高，比例为 ３５．３％，其细菌相对丰度显著高于其他两种林

分土壤中的丰度。 臭椿纯林、刺槐纯林和混交林土壤中酸杆菌门细菌的丰度分别为 ２０．４％、２５．２％、２７．６％，其
中混交林土壤中酸杆菌门细菌相对丰度显著高于臭椿纯林（Ｐ＜ ０．０５ ）。 研究发现拟杆菌门相对丰度仅在臭

椿刺槐混交林中超过 １％，其丰度为 １．０２％，在其他两种林分土壤丰度中分别为 ０．６１％、０．８１％。 由图 ２ 可知，
臭椿纯林、刺槐纯林土壤有酸杆菌门、变形菌门、放线菌门、硝化螺旋菌门 ４ 种优势细菌群落（群落丰度＞１０％
为优势菌落），而臭椿刺槐混交林土壤则只有 ３ 种优势细菌（酸杆菌门、变形菌门、放线菌门）；硝化螺旋菌门

不是混交林土壤中的优势种，丰度仅为 ６．４５％，其在刺槐纯林和臭椿纯林 ２ 种纯林土壤中丰度分别为 １１．６％、
１１．９％。 此外，刺槐臭椿混交林中还有两个特有的门 ＳＢＲ１０９３ 和 ＰＡＵＣ３４ｆ。
２．４　 细菌多样性指数

刺槐臭椿混交林的物种数、Ｃｈａｏ１ 指数、Ｓｈａｎｎｏｎ 指数分别为 １９１０．０、２４１９．０、９．１（表 ２），其中刺槐臭椿混
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图 ２　 门水平土壤细菌群落结构

Ｆｉｇ．２　 Ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｏｎ ｔｈｅ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ

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

交林的物种数显著高于刺槐纯林和臭椿纯林，且物种数在 ２ 种纯林种也表现出显著差异（Ｐ ＜ ０．０５）。 刺槐纯

林的 Ｃｈａｏ１ 指数为 ２５２６．６，显著高于臭椿纯林和刺槐臭椿混交林（Ｐ ＜ ０．０５），但 Ｃｈａｏ１ 指数在臭椿纯林和混

交林中无显著差异。 ３ 种不同林分土壤的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数无显著差异。
２．５　 细菌群落与土壤理化性质主成分分析

以土壤理化性质数据作为土壤环境变量，３ 种不同林分细菌群落在门水平上相对丰度大于 １％的 ８ 种细

菌门类相对丰度数据作为物种数据进行主成分分析，结果如图 ３Ａ 所示，第 １ 主成分（ＰＣ１）解释了细菌群落变

化的 ７５．７９％，第 ２ 主成分（ＰＣ２）解释了 ２４．２１％，在第 １ 主成分轴上含水量、全氮含量贡献较大，在第 ２ 主成分

轴上有效磷含量、ｐＨ 与混交林土壤细菌高度相关。 图 ３Ｂ 表示，３ 种不同林分之间土壤细菌群落结构差异显

著，有较高程度的分离，与臭椿纯林相关性较强的是变形菌门、芽单胞菌门；与刺槐纯林相关性较强的是放线

菌门、硝化螺旋菌门；与混交林相关性较强的是酸杆菌门、绿弯菌门、浮霉菌门、疣微菌门。

表 ２　 不同林分土壤中细菌群落多样性分析

Ｔａｂｌｅ ２　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｔｈｅ ｓｏｉｌｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｏｒｅｓｔｓ

指数 Ｉｎｄｅｘ
林分 Ｆｏｒｅｓｔｓ

ＣＨ ＣＣ ＦＣＣ

物种数 Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ １７６９．００±３４．２２ｂ １６３３．００±３８．５１ｃ １９１０．００±４１．９４ａ

Ｃｈａｏ１ 指数 Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ ２５２６．６１±３９．４５ａ ２３４２．７２±５１．６２ｂ ２４１８．９６±４６．１９ｂ

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数 Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ ｉｎｄｅｘ ８．７５±０．２４ａ ８．７０±０．１９ａ ９．１１±０．２１ａ

　 　 同一行标注不同小写字母的数据表示处理间存在显著差异（Ｐ＜０．０５）

５　 ２１ 期 　 　 　 安然　 等：黄河三角洲刺槐臭椿混交林与纯林土壤细菌群落结构和多样性特征分析 　
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图 ３　 主要细菌群落与土壤理化性质主成分分析

Ｆｉｇ．３　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍａｉｎ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

３　 讨论

３．１　 不同林分类型对土壤细菌结构及多样性的影响

　 　 一般来说陆地生态系统可分为地上和地下两部分。 地下的土壤生态系统中的土壤细菌在驱动物质循环

和能量交换过程而作用于地上生态系统的同时，自身也受到地上生态系统的影响，其中植物对土壤细菌群落

多样性的影响显得尤为突出 ［２１］。 植被是土壤细菌赖以生存的有机营养物和能量的重要来源，植被通过影响

土壤有机碳和氮的水平、土壤含水量、及 ｐＨ 值等来影响土壤细菌多样性［２２］。 植物地下部分的根系会产生各

种分泌物，能形成特殊的根际环境。 Ｋｏｕｒｔｅｖ［２３］研究表明，通常外来植物取代土著植物后会改变根系对土壤的

营养物质输入，从而影响土壤细菌的结构与功能。 因此，不同树种的混交实际上是改变了植物的类型，许多研

究［２４⁃２５］表明，混交林可较好地促进土壤细菌的生长并丰富其多样性。 本试验研究发现，刺槐臭椿混交林及其

纯林因林分类型不同，土壤细菌群落的组成和结构也不同。 其中刺槐臭椿混交林土壤中检测出 ３１ 门细菌，而
臭椿纯林、刺槐纯林土壤中分别只有 ２７、２５ 门细菌，刺槐臭椿混交林土壤中拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）细菌是相

对丰度超过 １％的主要细菌群落，而在两种纯林土壤中拟杆菌门则不是主要细菌群落，说明刺槐臭椿混交后

不仅使土壤细菌组成更丰富，土壤中细菌丰度也有提高。 很多研究表明森林土壤细菌群落组成是由主要树种

决定的［２６⁃２７］，对针阔混交林的研究发现针阔混交林的土壤微生物结构与针叶林和阔叶林均有明显区别。 罗

达等［２８］的研究也表明：与纯林相比，南亚热带乡土树种营造的人工混交林可提高土壤生态系统的稳定性，增
加土壤细菌种类。 王凌云等［２９］在研究马尾松纯林与枫香木荷混交林土壤微生态环境差异时发现，香枫木荷

混交林在改善土壤细菌生存环境方面有更明显效果。 造成这种现象的原因可能是在门水平上，土壤细菌群落

结构的变化受到自身细菌生长速率等因素的驱动［３０］，另外混交林相比纯林有更为丰富和多样的植物凋落物，
提高了土壤保水能力，使得土壤环境和营养条件得以改善，加快细菌生长为土壤细菌数量的增加和群落结构

的丰富创造了条件［３１］。 不同林分类型，在凋落物数量和质量、土壤有机质含量以及土壤含水量等方面会有较

大差异，这些差异会影响到土壤细菌的生存环境，从而影响到土壤细菌种类、数量、组成和分布等［３２］。 从前人

的研究成果和本文的研究结果来看，与相应的纯林比较，混交林能改变土壤细菌的结构，提高土壤细菌的多样

性，为土壤功能的恢复奠定基础。 植物与土壤细菌群落的关系是复杂的，是各种影响因素综合作用的结果，植
物与土壤细菌之间的相互作用推动着由它们共同组成的生态系统功能的变化［３３］。 因此应加强土壤微生物功

６ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３９ 卷　
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能多样性与植被之间的关系研究，使其发挥更大的生产和生态作用。
３．２　 土壤理化性质对土壤细菌多样性的影响

土壤细菌的生存和繁衍需要一定的环境条件。 土壤水分是土壤细菌所需的最基本条件，参与土壤细菌的

各种的代谢活动［３４］，较好的土壤水分条件可为细菌的生长繁殖提供更为优越的条件。 吴俐莎等［３５］ 研究表

明，土壤含水量减少， 不利于细菌生长， 细菌数量会减少。 本研究中，刺槐臭椿混交林土壤含水量显著高于

纯林，３ 种林分土壤含水量呈刺槐臭椿混交林＞臭椿纯林和＞刺槐纯林，表明树种混交增加了土壤含水量，这可

能也是混交林土壤中细菌物种数高于纯林的原因之一。 本研究相关性分析也表明土壤含水量与物种数和

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数呈正相关，说明土壤含水量对土壤细菌群落多样性有一定影响，与安韶山［３６］ 和区余端 ［３７］的研

究结果相似。
刺槐臭椿混交林有机质含量显著高于刺槐纯林，土壤中细菌多样性和丰富度也高于相应的纯林。 邓娇娇

等［３８］研究也发现混交林土壤有机质含量比纯林高，同时混交林土壤细菌的多样性和丰富度也较纯林高。 这

可能是土壤中的有机质可直接为土壤细菌提供生长所需的营养。 Ｔóｔｈ 等［３９］ 研究证实，有机质含量的高低能

对土壤细菌群落的结构和组成产生影响。
土壤中磷也是土壤细菌的重要营养来源，磷元素的多少也影响土壤细菌在土壤中生存和繁殖。 唐宏亮

等［４０］研究磷供应对玉米根际微生物的影响时发现当土壤含磷量较高时，可增加土壤微生物的代谢，提高土壤

微生物的多样性。 本试验中，刺槐臭椿混交林有效磷含量显著高于臭椿纯林，与土壤细菌物种数呈正相关，表
明土壤有效磷含量变化会引起土壤细菌群落变化。 李亚娟等［４１］研究发现当土壤中的磷元素大部分以迟效性

状态存在时，并不能很好地为土壤生物所利用，因此土壤全磷含量有时不能作为土壤磷素供应的指标。 所以

在研究磷素对土壤细菌的影响时，应综合考虑土壤中全磷和有效磷两种形式（杨菁等［４２］）。
细菌的多样性高低不仅和物种数量有关，还与物种分布的均匀程度有关。 在计算刺槐纯林、臭椿纯林和

刺槐臭椿混交林细菌多样性时，刺槐林的 Ｃｈａｏ １ 指数高于其他两种林分，物种数又低于其他两种林分，这可

能与刺槐林分中土壤细菌分布较为均匀有关，因而多样性也稍高于另外两种林分。
本文以黄河三角洲刺槐臭椿混交林及其纯林作为研究对象，探究混交对土壤细菌群落的影响，通过运用

高通量测序技术，更准确地分析刺槐和臭椿混交对土壤细菌群落影响。 本研究发现刺槐臭椿混交改善了土壤

理化性质，提高了土壤细菌多样性，说明混交栽培较相应的纯林有一定的优势，因此在黄河三角洲地区应提倡

栽培具有耐盐性树种组成的混交林，以提高林分的稳定，使其发挥更好的生态效益和经济效益。

４　 结论

酸杆菌门、变形菌门、放线菌门细菌丰度占到了细菌总量的 ６９％—７１％，是 ３ 种林地的共同优势细菌群

落，尤其是在刺槐臭椿混交林中所占比例最高。 刺槐臭椿混交林土壤细菌多样性显著高于刺槐纯林和臭椿纯

林，混交林丰富了土壤细菌群落。 同时，混交增加了物种数量，混交林土壤细菌多样性优于单一树种纯林，土
壤理化性质也在一定程度上有所改善尤其是土壤含水量、有效磷含量。
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