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文峪河上游河岸带不同植被类型土壤 ｎｉｒＳ 反硝化菌群
结构及功能
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摘要：以文峪河上游河岸带不同演替阶段的 ８ 种植被类型五花草甸（ＷＨ）、沙棘林（ＨＲ）、柳树林（ＳＳ）、山杨林（ＰＣ）、山杨白桦

林（ＰＱ）、山杨白桦落叶松林（ＰＱＬ）、落叶松云杉林（ＬＰ）和云杉林（ＰＭ）土壤为研究对象，采用高通量测序技术测定 ｎｉｒＳ 反硝化

细菌群落组成及相对丰度，乙炔抑制法测定反硝化酶活性（ＤＥＡ）。 对其土壤理化性质及反硝化细菌群落组成及相对丰度进行

方差分析，采用冗余分析（ＲＤＡ）和 Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关性分析不同植被类型及土层反硝化细菌群落结构及功能及土壤理化因子的关

联性。 结果表明：１） 不同植被类型及土层土壤理化因子存在显著差异，柳树林（ＳＳ）０—１５ ｃｍ 土层硝态氮（ＮＯ＋
３ ⁃Ｎ）含量显著高

于其他植被类型各土层；２） 土壤反硝化菌群多样性指数在五花草甸（ＷＨ）、山杨白桦林（ＰＱ）和云杉林（ＰＭ）中较其他植被类

型高；３） 沙棘林（ＨＲ）及柳树林（ＳＳ）反硝化酶活性（ＤＥＡ）显著高于其他植被类型；４） 不同植被类型反硝化优势菌群分布存在

显著差异及特异性，如浮霉菌门 （Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ）仅在落叶松云杉混交林（ＬＰ）和云杉林（ＰＭ）植被类型 １５—３０ ｃｍ 土层中分

布；５） 土壤 ｐＨ、土壤有机碳（ＳＯＣ）、土壤铵态氮（ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ）和硝态氮（ＮＯ＋

３ ⁃Ｎ）等是影响土壤反硝化细菌群落结构及组成的重要

因子，其中土壤铵态氮和硝态氮含量变化是导致土壤反硝化菌群多样性和反硝化酶活性差异的关键因子。 本研究揭示了文峪

河上游河岸带不同植被类型土壤反硝化细菌群落结构及功能的变化和分布特征，为进一步研究该区域河岸带氮素循环及水体

污染防治提供重要参考依据。
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河岸带植物群落是介于河流生态系统和陆地生态系统之间的关键功能型森林群落系统，是二者之间进行

物质循环、能量转化和信息交换的重要过渡区域，在维持流域景观稳定性和生态安全方面发挥着重要作

用［１⁃３］。 河岸带植物群落演替过程，不仅受河岸带高度复杂地形地貌等生境条件影响，还受到洪水引起的侵

蚀和沉积的干扰［４］，使得整个流域河岸带植物群落类型呈现出明显的演替差异。 而处于不同演替阶段的河

岸带植被类型，对整个流域生态系统发挥着独特的水文功能和生态功能［５⁃６］。
氮素是导致水体污染的主要元素，容易引起水体富营养化，破坏河流生态系统平衡，甚至直接威胁人类健

康［７］；河岸带植物群落系统可通过植物吸收、转换和土壤微生物反硝化作用等过程实现对氮素的截留和转

化［８］。 河岸带由于地处河流边缘，会经常处于水饱和状态，其土壤环境容易形成缺氧条件，发生厌氧状态下

的土壤反硝化作用。 土壤反硝化作用是土壤氮素循环重要生物学过程，是土壤微生物将 ＮＯ－
３ 还原成 Ｎ２或

Ｎ２Ｏ的重要过程［９］；不同演替阶段的河岸带植被类型，其土壤反硝化作用和对氮素截留和转化能力呈现出一

定差异［１０］。 土壤反硝化作用不仅与土壤通气状况［１１］、理化性质［１２］等因素有关，还与反硝化细菌群落结构组

成及丰度含量有关［１３］。
为阐明文峪河上游河岸带氮素滤除机制，特别是反硝化作用及其影响的环境因子间的作用关系。 本文以

该地区河岸带不同演替阶段的植被类型为研究对象，对土壤主要理化性质、反硝化菌群多样性及群落组成和

反硝化酶活性等进行分析，揭示不同植被类型土壤反硝化菌群多样性及群落组成和反硝化酶活性变化规律，
并解析差异变化与土壤主要理化性质的关联性，阐明土壤反硝化菌群多样性及群落组成与河岸带植物群落演

替的控制关系，为进一步研究该区域河岸带氮素循环及水体污染防治提供重要参考依据。

１　 材料与方法

１．１　 研究区概况

文峪河，属于黄河支流汾河的支流，全长 １５５ ｋｍ，其上游段自发源地关帝山主峰孝文山南麓庞泉沟起始

至文峪河水库一段，称中西河，位于吕梁山脉中段关帝山林区的庞泉沟国家级自然保护区内。 该保护区位于

山西省交城、文水、方山、娄烦等县交界处，地理坐标为 １１１°２２′—１１１°３３′ Ｅ，３７°４５′—３７°５５′ Ｎ，海拔 １６００—
２８３１ ｍ。 气候属于受季风影响和控制的暖温带大陆性山地气候，年平均气温 ４．２ ℃，年平均降雨量 ８２２．６ ｍｍ，
主要集中在 ７—９ 月，占全年总量的 ８３％以上。 土壤类型从低海拔到高海拔（１６５０—２８３０ ｍ）依次为山地褐

土、山地淋溶褐土、山地棕壤和亚高山草甸土。 区域内植物物种多样性较高，有种子植物 ８９ 科 ３５９ 属 ８０９
种［１４］；其中河岸带植被优势植物有青杄 （Ｐｉｃｅａ ｗｉｌｓｏｎｉｉ）、白杄 （Ｐ． ｍｅｙｅｒｉ）、华北落叶松 （ Ｌａｒｉｘ ｐｒｉｎｃｉｐｉｓ⁃
ｒｕｐｐｒｅｃｈｔｉｉ）、白桦 （Ｂｅｔｕｌａ ｐｌａｔｙｐｈｙｌｌａ）、山杨 （Ｐｏｐｕｌｕｓ ｃａｔｈａｙａｎａ Ｒｅｈｄ．）、沙棘 （Ｈｉｐｐｏｐｈａｅ ｒｈａｍｎｏｉｄｅｓ）、密齿柳

（Ｓａｌｉｘ ｃｈａｒａｃｔｅｒ Ｓｃｈｎｅｉｄ）等［４，１５］。

８７９１ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４０ 卷　
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１．２　 试验设计和采样

根据已有的调查数据和图面材料，结合实地踏查，于 ２０１６ 年在文峪河上游主河道及支流人为干扰较少的

地段，选址设置 ８ 种具代表类型的河岸植被类型样地，每种类型选取立地条件相似的 ３ 个样地重复，每个样地

内设置 ３ 个样方，乔木 ２０ ｍ×２０ ｍ，灌木 １０ ｍ×１０ ｍ，草本 ２ ｍ×２ ｍ，样方间距大于 １０ ｍ，样方内使用“Ｓ”型 ５
点采样法，清除土壤表层杂质后，采取 ０—１５ ｃｍ（Ａ 层）和 １５—３０ ｃｍ（Ｂ 层）不同土层土样，分别分层将 ５ 处土

壤并混合为一个土样。 样品放置于冰袋冷藏箱中运送回实验室。 实验室内对土样进行过筛（２ ｍｍ）并混匀，
去除植物根系和石头等杂质。 再采用四分法将每个土样分为两份，一份室内风干用于测定土壤理化指标，一
份保存于－７０℃冰箱内用于土壤反硝化菌群多样性及群落组成的测定。

同时，依据高润梅［４］和吉久昌等［１５］关于文峪河上游河岸林演替分析及群落类型研究结果，将本实验 ８ 种

植被类型归类为 ６ 个演替阶段，即：五花草甸（ＷＨ， Ｍｕｌｔｉ⁃ｆｌｏｗｅｒ ｍｅａｄｏｗ）属于演替 Ｉ 阶段、沙棘灌木林（ＨＲ，
Ｈｉｐｐｏｐｈａｅ ｓｈｒｕｂ）和柳树灌木林（ＳＳ， Ｓａｌｉｘ ｓｈｒｕｂ）群落类型属于演替 ＩＩ 阶段、山杨林群落类型（ＰＣ， Ｐｏｐｌａｒ
ｆｏｒｅｓｔ）和山杨白桦混交林（ＰＱ， Ｐｏｐｌａｒ ｂｉｒｃｈ ｆｏｒｅｓｔ）属于演替 ＩＩＩ 阶段、山杨白桦落叶松混交林（ＰＱＬ， Ｐｏｐｌａｒ
ｂｉｒｃｈ ａｎｄ ｌａｒｉｘ ｆｏｒｅｓｔ）属于演替 ＩＶ 阶段、落叶松云杉混交林（ＬＰ， Ｌａｒｉｘ ａｎｄ ｐｉｃｅａ ｆｏｒｅｓｔ）属于演替 Ｖ 阶段、云杉

林群落类型（ＰＭ， Ｐｉｃｅａ ｆｏｒｅｓｔ）属于演替 ＶＩ 阶段。 样地基本概况见表 １。

表 １　 文峪河上游河岸带不同植被类型采样地概况及优势植物种

Ｔａｂｌｅ １　 Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ ａｎｄ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｐｌａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｉｐａｒｉａｎ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ｕｐｐｅｒ Ｗｅｎｙｕｈｅ ｗａｔｅｒｓｈｅｄ

植被类型
Ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｔｙｐｅｓ

地理位点
Ｌｏｃａｔｉｏｎ

海拔
Ａｌｔｉｔｕｄｅ ／ ｍ

郁闭度
Ｃａｎｏｐｙ ｄｅｎｓｉｔｙ

优势植物种
Ｄｏｍｉｎａｎｔ ｐｌａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ

五花草甸
（ＷＨ， Ｍｕｌｔｉ⁃ｆｌｏｗｅｒ
ｍｅａｄｏｗ）

３７°５１′９″Ｎ， １１１°２７′５４″Ｅ；
３７°５１′２７″Ｎ， １１１°２９′５１″Ｅ；
３７°５１′１３″Ｎ， １１１°２７′４８″Ｅ １６９８—１８１６ —

披针苔草 （Ｃａｒｅｘ ｌａｎｃｅｏｌａｔｅ）， 北方蒿草 （Ｋｏｂｒｅｓｉａ
ｂｅｌｌａｒｄｉｉ）、禾草 （Ｇｒａｍｉｎｅａｅ ｇｒａｓｓ）、艾蒿 （Ａｒｔｅｍｉｓｉａ
ａｒｇｙｉ Ｈ． Ｌéｖ． ＆ Ｖａｎｉｏｔ ）、 紫花苜蓿 （ Ｍｅｄｉｃａｇｏ
ｓａｔｉｖａ Ｌ．）

沙棘林
（ＨＲ， Ｈｉｐｐｏｐｈａｅ
ｓｈｒｕｂ）

３７°５１′８″Ｎ， １１１°２７′５３″Ｅ；
３７°５１′２４″Ｎ， １１１°２９′４１″Ｅ；
３７°５２′１３″Ｎ， １１１°２６′４９″Ｅ １８１５—１８２０ ３０％—３５％

沙棘 （ Ｈｉｐｐｏｐｈａｅ ｒｈａｍｎｏｉｄｅｓ ）、 歪 头 菜 （ Ｖｉｃｉａ
ｕｎｉｊｕｇａ Ａ． Ｂｒ．）、 北 柴 胡 （ Ｂｕｐｌｅｕｒｕｍ ｃｈｉｎｅｎｓｅ
ＤＣ．）、大花韭 （Ａｌｌｉｕｍ ｍａｃｒａｎｔｈｕｍ）

柳树林
（ＳＳ， Ｓａｌｉｘ ｓｈｒｕｂ）

３７°５２′１１″Ｎ， １１１°２６′５３″Ｅ；
３７°５１′３１″Ｎ， １１１°２９′４９″Ｅ；
３７°５１′８″Ｎ， １１１°２７′５３″Ｅ １８８１—１９２４ ５５％—６０％

密齿柳 （ Ｓａｌｉｘ ｃｈａｒａｃｔｅｒ Ｓｃｈｎｅｉｄ）、细枝线绣菊
（Ｓｐｉｒａｅａ ｍｙｒｔｉｌｌｏｉｄｅｓ Ｒｅｈｄ．）、艾蒿 （ Ａ． ａｒｇｙｉ）、禾
草 （Ｇｒａｍｉｎｅａｅ ｇｒａｓｓ）

山杨林
（ＰＣ， Ｐｏｐｌａｒ ｆｏｒｅｓｔ）

３７°５１′２２″Ｎ， １１１°２７′３３″Ｅ；
３７°５０′５０″Ｎ， １１１°２８′２２″Ｅ；
３７°５１′４８″Ｎ， １１１°２８′２２″Ｅ １７５１—１８２７ ２０％—２５％

山 杨 （ Ｐｏｐｕｌｕｓ ｃａｔｈａｙａｎａ Ｒｅｈｄ．）、 沙 棘 （ Ｈ．
ｒｈａｍｎｏｉｄｅｓ）、刺李 （Ｒｈａｍｎｕｓ ｄｕｍｅｔｏｒｕｍ Ｓｃｈｎｅｉｄ）、
细枝线绣菊 （Ｓｐｉｒａｅａ ｍｙｒｔｉｌｌｏｉｄｅｓ Ｒｅｈｄ．）、艾蒿 （Ａ．
ａｒｇｙｉ）、车前 （Ｐｌａｎｔａｇｏ ａｓｉａｔｉｃａ Ｌ．）

山杨白桦林
（ＰＱ， Ｐｏｐｌａｒ ｂｉｒｃｈ
ｆｏｒｅｓｔ）

３７°５１′２６″Ｎ， １１１°２７′３１″Ｅ；
３７°５１′１４″Ｎ， １１１°２７′４９″Ｅ；
３７°５１′１９″Ｎ， １１１°２７′４０″Ｅ

１８３２—１８６９ ２５％—３０％

山杨 （ Ｐ． ｃａｔｈａｙａｎａ）、 白桦 （ Ｂｅｔｕｌａ ｐａｌｔｙｐｈｙｌｌａ
Ｓｕｋ．）、胡枝子 （ Ｌｅｓｐｅｄｅｚａ ｂｉｃｏｌｏｒ Ｔｕｒｃｚ．）、细枝线
绣菊 （ Ｓｐｉｒａｅａ ｍｙｒｔｉｌｌｏｉｄｅｓ Ｒｅｈｄ．）、刺果茶藨子
（Ｒｉｂｅｓ ｂｕｒｅｊｅｎｓｅ Ｆｒ． Ｓｃｈｍｉｄｔ ）、 禾草 （ Ｇｒａｍｉｎｅａｅ
ｇｒａｓｓ．）、苔草 （Ｃａｒｅｘ ｈａｎｃｏｃｋｉａｎａ Ｍａｘｉｍ）

山杨白桦落叶松林
（ ＰＱＬ， Ｐｏｐｌａｒ ｂｉｒｃｈ
ａｎｄ ｌａｒｉｘ ｆｏｒｅｓｔ）

３７°５２′３５″Ｎ， １１１°２６′３５″Ｅ；
３７°５１′４２″Ｎ， １１１°２７′２５″Ｅ；
３７°５１′５８″Ｎ， １１１°３０′１０″Ｅ １８０１—１９５０ ３０％—４５％

白桦 （ Ｂ． ｐａｌｔｙｐｈｙｌｌａ ）、 华 北 落 叶 松 （ Ｌａｒｉｘ
ｐｒｉｎｃｉｐｉｓ⁃ｒｕｐｐｒｅｃｈｔｉｉ Ｍａｙｒ．）、山杨 （Ｐ． ｃａｔｈａｙａｎａ）、
辽东栎 （Ｑｕｅｒｃｕｓ ｌｉａｏｔｕｎｇｅｎｓｉｓ Ｋｏｉｄｚ．）、披针苔草
（ Ｃａｒｅｘ ｌａｎｃｅｏｌａｔｅ ）、 唐 松 草 （ Ｔｈａｌｉｃｔｒｕｍ
ａｑｕｉｌｅｇｉｆｏｌｉｕｍ）

落叶松云杉林
（ＬＰ， Ｌａｒｉｘ ａｎｄ ｐｉｃｅａ
ｆｏｒｅｓｔ）

３７°５２′３７″Ｎ， １１１°２６′１９″Ｅ；
３７°５２′３９″Ｎ， １１１°２６′１６″Ｅ；
３７°５０′２６″Ｎ， １１１°２７′３１″Ｅ

２０００—２０１１ ６０％—６５％

华北落叶松 （Ｌａｒｉｘ ｐｒｉｎｃｉｐｉｓ⁃ｒｕｐｐｒｅｃｈｔｉｉ Ｍａｙｒ．）、白杄
（Ｐｉｃｅａ ｍｅｙｅｒｉ Ｒｅｈｄ．）、青杄 （Ｐｉｃｅａ ｗｉｌｓｏｎｉｉ Ｍａｓｔ．）、忍
冬 （ Ｌｏｎｉｃｅｒａ ｊａｐｏｎｉｃａ Ｔｈｕｎｂ ）、 荚 迷 （ Ｖｉｂｕｒｎｕｍ
ｄｉｌａｔａｔｕｍ Ｔｈｕｎｂ．）、 毛 榛 （ Ｃｏｒｙｌｕｓ ｍａｎｄｓｈｕｒｉｃａ
Ｍａｘｉｍ．）、苔草 （Ｃ． ｈａｎｃｏｃｋｉａｎａ．）、藓类

云杉林
（ＰＭ， Ｐｉｃｅａ ｆｏｒｅｓｔ）

３７°５２′５０″Ｎ， １１１°２６′４″Ｅ；
３７°５２′５１″Ｎ， １１１°２６′５″Ｅ；
３７°５１′４９″Ｎ， １１１°２７′１３″Ｅ

２０１３—２０１９ ７０％—７５％

白杄 （ Ｐ． ｍｅｙｅｒｉ）、 青杄 （ Ｐ． ｗｉｌｓｏｎｉｉ）、水栒子
（ Ｃｏｔｏｎｅａｓｔｅｒ ｍｕｌｔｉｆｌｏｒｕｓ Ｂｇｅ．）、 细 枝 线 绣 菊
（ Ｓｐｉｒａｅａ ｍｙｒｔｉｌｌｏｉｄｅｓ Ｒｅｈｄ．）、 苔 草 （ Ｃ．
ｈａｎｃｏｃｋｉａｎａ．）、藓类
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１．３　 数据测定及分析

土壤理化指标的测定［１６］：土壤含水量采用烘干法 （１０５℃），土壤 ｐＨ 值采用电位法，有效磷 （ＡＰ，ｍｇ ／ ｋｇ）
采用 Ｏｌｓｅｎ 法测定；ＮＨ＋

４ ⁃Ｎ 采用靛酚兰比色法测定［１７］，ＮＯ＋
３ ⁃Ｎ 采用紫外分光光度法测定［１８］；土壤有机碳

（ＳＯＣ，ｇ ／ ｋｇ）和全氮 （ＴＮ，ｇ ／ ｋｇ）采用碳氮元素分析仪 （Ｖａｒｉｏ Ｍａｘ）测定；土壤反硝化酶活性 （ ｄｅｎｉｔｒｉｆｙｉｎｇ
ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ，ＤＥＡ）测定采用乙炔抑制法［１９⁃２１］。

土壤反硝化菌群多样性及群落组成采用第二代高通量测序平台 （Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｍｉｓｅｑ）进行测序分析。 ＰＣＲ 扩

增 采 用 的 是 ｎｉｒＳ 基 因 引 物： Ｃｄ３ａＦ （ ５′⁃ＧＴＳＡＡＣＧＴＳＡＡＧＧＡＲＡＣＳＧＧ⁃３′） 和 Ｒ３ｃｄ （ ５′⁃
ＧＡＳＴＴＣＧＧＲＴＧＳＧＴＣＴＴＧＡ⁃３′）；扩增反应体系：２ μＬ 的纯化 ＤＮＡ，５ μＬ 的 Ｑ５ 反应缓冲液（５×），５ μＬ 的 Ｑ５ 高

保真 ＧＣ 缓冲液（５×），０．２５ μＬ 的 Ｑ５ 高保真 ＤＮＡ 聚合酶（５Ｕ ／ μＬ），２ μＬ 的 ｄＮＴＰｓ 液（２．５ ｍｍｏｌ ／ Ｌ），上游引物

和下游引物（１０ μｍｏｌ ／ Ｌ）各 １ μＬ，８．７５ μＬ 的去离子水；扩增条件：９８℃预变性 ２ ｍｉｎ，９８℃变性 １５ ｓｅｃ，５５℃退

火 ３０ ｓｅｃ，７２℃延伸 ３０ ｓｅｃ，２５ 个循环，最后 ７２℃延伸 ５ ｍｉｎ。 运用 ｕｃｌｕｓｔ 软件对序列进行聚类，序列相似性定

位０．９７，操作分类单元被认为可能接近于属。 使用 ＱＩＩＭＥ 软件和 Ｒ 语言软件包（ ｖ３．６．１）进行反硝化菌群

Ａｌｐｈａ 多样性分析。
１．４　 数据统计与分析

使用 ＳＰＳＳ ２０．０ 软件对土壤理化性质、土壤反硝化酶活性和菌群多样性及群落组成等数据进行双因素方

差分析和多重比较，以及 Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关性分析；使用 Ｒ ３．６．１（ｖｅｇａｎ）软件包对不同植被类型的土壤理化性质

与反硝化菌群多样性及群落组成进行冗余分析（ＲＤＡ）。

２　 结果与分析

２．１　 不同植被类型及土层间土壤理化性质

不同植被类型土壤理化性质存在较大差异（表 ２），五花草甸（ＷＨ）型土壤 ｐＨ 显著高于其他植被类型，土
壤有机碳（ＳＯＣ）、速效磷（ＡＰ）、土壤含水量（ＳＭ）和土壤全氮（ＴＮ）等却较低；柳树灌木林（ＳＳ）土壤全氮（ＴＮ）
较高，而土壤 ｐＨ 值和铵态氮含量较低；山杨白桦混交林（ＰＱ）土壤铵态氮较高；落叶松云杉混交林（ＬＰ）土壤

有机碳（ＳＯＣ）和土壤含水量（ＳＭ）较高；云杉林（ＰＭ）土壤速效磷（ＡＰ）和土壤含水量（ＳＭ）较高。同时，土壤

表 ２　 文峪河上游不同植被类型和土层土壤理化性质

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｉｐａｒｉａｎ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ｕｐｐｅｒ Ｗｅｎｙｕｈｅ ｗａｔｅｒｓｈｅｄ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

土壤理化性质 Ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

水 ｐＨ
有机碳

Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ
ＳＯＣ ／ （ｇ ／ ｋｇ）

速效磷
Ａｖａｉｌａｂｌｅ
ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ

ＡＰ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ）

含水量
Ｓｏｉｌ

ｍｏｉｓｔｕｒｅ
ＳＭ ／ ％

全氮
Ｔｏｔａｌ

ｎｉｔｒｏｇｅｎ
ＴＮ ／ （ｇ ／ ｋｇ）

铵态氮
Ａｍｍｏｎｉｕｍ
ｎｉｔｒｏｇｅｎ

ＮＨ＋
４⁃Ｎ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ）

植被类型 Ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｔｙｐｅｓ

五花草甸 （ＷＨ） ６．７２±０．２７ａ ２．０４±１．０６ｂ ３．７４±１．９１ｂ ３６．６０±２０．２６ｃ １．５０±０．１８ｃ ４．３１±２．８１ｂｃ

沙棘灌木林 （ＨＲ） ６．４６±０．２８ａｂ ４．２３±１．９５ａｂ ６．０４±２．４５ａｂ ６５．８０±４０．０２ａｂ ２．４５±１．１１ｂｃ ７．９５±４．４３ａｂｃ

柳树灌木林 （ＳＳ） ６．３９±０．２２ｂ ３．０１±１．９１ａｂ ４．９７±２．３２ａｂ ４２．１５±３１．２３ｂｃ ３．７６±０．９５ａ ２．６７±１．７５ｃ

山杨林 （ＰＣ） ６．７１±０．２２ａ ２．１６±０．９２ｂ ４．２３±２．２０ｂ ４４．６０±１７．３９ｂｃ ２．７５±０．９１ａｂ ５．３３±４．４１ａｂｃ

山杨白桦混交林 （ＰＱ） ６．５７±０．１７ａｂ ２．７３±１．６８ａｂ ５．２４±２．８３ａｂ ４４．０７±１７．５２ｂｃ ３．３０±１．３４ａｂ １０．３３±９．１４ａ

山杨白桦落叶松林 （ＰＱＬ） ６．６８±０．１９ａｂ ３．５５±２．０５ａｂ ４．３９±２．７４ｂ ６１．１５±１３．１６ａｂ ２．７９±１．０５ａｂ ６．５３±５．４４ａｂｃ

落叶松云杉混交林 （ＬＰ） ６．４６±０．２８ａｂ ５．２３±４．２６ａ ６．０４±２．４５ａｂ ７６．９１±３０．７０ａ ２．４７±１．０９ｂｃ １０．０４±８．２１ａｂ

云杉林 （ＰＭ） ６．４９± ０．２３ａｂ ４．３２±２．１６ａｂ ６．３９±１．５０ａ ７２．１２±２８．９５ａ ３．１０±０．７１ａｂ ７．８０±６．９４ａｂｃ

土层 Ｓｏｉｌ ｌａｙｅｒｓ

０—１５ ｃｍ ６．４６±０．２３Ｂ ４．３８±２．７０Ａ ６．３３±２．２４Ａ ７３．０５±２６．７４Ａ ３．３７±１．１０Ａ １０．７８±６．５１Ａ

１５—３０ ｃｍ ６．６７±０．２４Ａ ２．４４±１．４６Ｂ ３．９３±１．９５Ｂ ３７．８０±１８．８０Ｂ ２．１６±０．７７Ｂ ２．９６±１．９０Ｂ

　 　 植被类型×土层交互作用不显著，但主因子作用均显著。 表中数值为平均值±标准差，同一列中不同字母表示彼此在 Ｐ≤０．０５ 水平上差异显著（Ｔｕｋｅｙ 检验法）；

小写字母表示不同植被类型间差异显著，大写字母表示不同土层间差异显著
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理化性质在不同土层间差异显著。 ０—１５ ｃｍ 土层土壤有机碳（ＳＯＣ）含量、速效磷（ＡＰ）、土壤含水量（ＳＭ）、
全氮（ＴＮ）和铵态氮显著高于 １５—３０ ｃｍ 土壤层，但土壤 ｐＨ 显著低于 １５—３０ ｃｍ 土壤。 另外，土壤硝态氮受

植被类型和土层相互作用的影响（图 １）。 其中柳树灌木林（ＳＳ）群落类型 ０—１５ ｃｍ 土层硝态氮含量显著性高

于其他植被类型的各个土层，山杨林（ＰＣ） ０—１５ ｃｍ 及 １５—３０ ｃｍ 土层、五花草甸（ＷＨ） １５—３０ ｃｍ 土层硝态

氮含量较低，且相互之间差异不显著。

图 １　 文峪河上游河岸不同植被类型和土层土壤硝态氮含量

Ｆｉｇ．１　 Ｓｏｉｌ ｎｉｔｒａｔｅ ｃｏｎｔｅｎｔ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｉｐａｒｉａｎ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎｓ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｌａｙｅｒｓ ｏｆ ｕｐｐｅｒ Ｗｅｎｙｕｈｅ ｗａｔｅｒｓｈｅｄ

植被类型×土层交互作用显著（Ｐ≤０．０５）． 图中误差线为标准差，每个柱上方字母表示彼此在 Ｐ ≤０．０５ 水平上差异显著（Ｔｕｋｅｙ 检验法）；

ＷＨ：五花草甸 Ｍｕｌｔｉ⁃ｆｌｏｗｅｒ ｍｅａｄｏｗ；ＨＲ：沙棘灌木林 Ｈｉｐｐｏｐｈａｅ ｓｈｒｕｂ；ＳＳ：柳树灌木林 Ｓａｌｉｘ ｓｈｒｕｂ； ＰＣ：山杨林 Ｐｏｐｌａｒ ｆｏｒｅｓｔ；ＰＱ：山杨白桦林

Ｐｏｐｌａｒ ｂｉｒｃｈ ｆｏｒｅｓｔ； ＰＱＬ：山杨白桦落叶松林 Ｐｏｐｌａｒ ｂｉｒｃｈ ａｎｄ ｌａｒｉｘ ｆｏｒｅｓｔ； ＬＰ：落叶松云杉林 Ｌａｒｉｘ ａｎｄ ｐｉｃｅａ ｆｏｒｅｓｔ；ＰＭ：云杉林 Ｐｉｃｅａ ｆｏｒｅｓｔ

２．２　 不同植被类型及土层间土壤反硝化菌群多样性及反硝化酶活性

土壤反硝化菌群多样性受植被类型和土层相互作用的影响（图 ２）。 沙棘灌木林（ＨＲ）１５—３０ ｃｍ 土层反

硝化菌群多样性 Ｃｈａｏ１ 指数显著高于其他植被类型各土层，山杨白桦落叶松林 （ＰＱＬ）１５—３０ ｃｍ 土层 Ｃｈａｏ１
指数最低；云杉林（ＰＭ） ０—１５ ｃｍ 土层、山杨白桦落叶松林（ＰＱＬ） ０—１５ ｃｍ 土层和五花草甸（ＷＨ）１５—３０
ｃｍ 土层 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数最高，山杨白桦落叶松林（ＰＱＬ）１５—３０ ｃｍ 土层最低，且差异显著。 结合植被类型演替

分析，土壤反硝化菌群多样性指数变化大致呈“Ｗ”型趋势，即五花草甸（ＷＨ）（演替 Ｉ 期）、山杨白桦林（ＰＱ）
（演替 ＩＩＩ 期）和云杉林（ＰＭ）（演替 ＶＩ 期）土壤反硝化菌群多样性较高。

土壤反硝化酶活性是反映土壤反硝化功能重要指标。 由图 ３ 可知，土壤反硝化酶活性受植被类型和土层

相互作用的影响，演替 ＩＩ 阶段，沙棘灌木林（ＨＲ）和柳树灌木林（ＳＳ） ０—１５ ｃｍ 土层土壤反硝化酶活性最高，
其 １５—３０ ｃｍ 土层土壤反硝化酶活性次之，且二者之间差异不显著。 即与其他植被类型相比，沙棘灌木林

（ＨＲ）和柳树灌木林（ＳＳ）土壤反硝化功能较强。 结合植被类型演替分析，土壤反硝化酶活性变化呈倒“Ｖ”型
趋势，即演替 ＩＩ 期的沙棘灌木林（ＨＲ）和柳树灌木林（ＳＳ）土壤反硝化酶活性较强。
２．３　 不同植被类型及土层间土壤反硝化菌群落组成及优势菌群

土壤反硝化菌群落组成及优势菌群受植被类型和土层相互作用影响。 由图 ４ 可知，门水平上，土壤反硝

化菌群落组成主要包括了变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）、放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、绿弯菌

门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）和浮霉菌门（Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ）。 其中，变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）在柳树灌木林 ０—１５ ｃｍ 土层

（ＳＳＡ）土壤中相对丰度最高，属于优势菌群，厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）是五花草甸 ０—１５ ｃｍ 土层（ＷＨＡ）优势菌

群，放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）在沙棘灌木林 ０—１５ ｃｍ 土层（ＨＲＡ）和柳树灌木林 ０—１５ ｃｍ 土层（ＳＳＡ）属于优

势菌群，绿弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）是山杨白桦落叶松林混交林 ０—１５ ｃｍ 土层（ＰＱＬＡ）优势菌群；而浮霉菌门
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图 ２　 文峪河上游河岸不同植被类型和土层土壤中反硝化菌群多样性

Ｆｉｇ．２　 Ｓｏｉｌ ｄｅｎｉｔｒｉｆｙｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｉｐａｒｉａｎ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎｓ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｌａｙｅｒｓ ｏｆ ｕｐｐｅｒ Ｗｅｎｙｕｈｅ ｗａｔｅｒｓｈｅｄ

植被类型×土层交互作用显著（Ｐ≤０．０５）． 图中误差线为标准差，每个柱上方字母表示彼此在 Ｐ≤０．０５ 水平上差异显著（Ｔｕｋｅｙ 检验法）

图 ３　 文峪河上游河岸不同植被类型和土层土壤反硝化酶活性

Ｆｉｇ．３　 Ｄｅｎｉｔｒｉｆｙｉｎｇ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｉｐａｒｉａｎ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｌａｙｅｒｓ ｏｆ ｕｐｐｅｒ Ｗｅｎｙｕｈｅ ｗａｔｅｒｓｈｅｄ

植被类型×土层交互作用显著（Ｐ≤０．０５） ． 图中误差线为标准差，每个柱上方字母表示彼此在 Ｐ≤０．０５ 水平上差异显著（Ｔｕｋｅｙ 检验法）
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（Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ）仅在落叶松云杉混交林 １５—３０ ｃｍ 土层（ＬＰＢ）和云杉林 １５—３０ ｃｍ 土层（ＰＭＢ）土壤中有分

布，且二者之间差异不显著。 同时，柳树灌木林 １５—３０ ｃｍ 土层（ＳＳＢ）和云杉林 １５—３０ ｃｍ 土层（ＰＭＢ）土壤

反硝化菌群落组成较丰富，均含有四种不同门的反硝化菌群。 其中，柳树灌木林 １５—３０ ｃｍ 土层（ＳＳＢ）除变

形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）为优势菌群外，仍含有少量的厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）、放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）和绿弯

菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）；云杉林 １５—３０ ｃｍ 土层（ＰＭＢ）土壤中优势菌群为变形杆菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）和厚壁菌门

（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）；而演替 ＩＩＩ 期山杨林（ＰＣ）和山杨白桦混交林（ＰＱ）土壤中反硝化菌群落组成较稀少，仅含有变

形杆菌门 （ Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ） 和厚壁菌门 （ Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）； 云杉林 ０—１５ ｃｍ 土层 （ ＰＭＡ） 仅有变形杆菌门

（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）和绿弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）。

图 ４　 文峪河上游河岸不同植被类型土壤 ｎｉｒＳ 型反硝化菌群相对丰度组成（门水平）

Ｆｉｇ．４　 Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｎｉｒＳ ｄｅｎｉｔｒｉｆｉｅｒｓ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｉｐａｒｉａｎ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｕｐｐｅｒ Ｗｅｎｙｕｈｅ ｗａｔｅｒｓｈｅｄ

柱内字母分别表示同一反硝化细菌门在不同植被类型及土层样本间相对丰度在 Ｐ≤０．０５ 水平上差异显著（Ｔｕｋｅｙ 检验法）；横坐标标签后

加 Ａ 表示 ０—１５ ｃｍ 土层；加 Ｂ 表示 １５—３０ ｃｍ 土层

在属水平上，对相对丰度前 １０ 的属进行分析可知（表 ３）：五花草甸土壤中芽孢杆菌属（Ｂａｃｉｌｌｕｓ）在 ０—１５
ｃｍ 土层相对丰度含量较高，贪铜菌属 （ Ｃｕｐｒｉａｖｉｄｕｓ） 在 １５—３０ ｃｍ 土层较高；沙棘灌木林中固氮菌属

（Ａｚｏａｒｃｕｓ）和硫针菌属（Ｓｕｌｆｕｒｉｔａｌｅａ）在 ０—１５ ｃｍ 土层中相对丰度较高，红长命菌属（Ｒｕｂｒｉｖｉｖａｘ）在 １５—３０ ｃｍ
土层中相对丰度较高；柳树灌木林 ０—１５ ｃｍ 土层（ＳＳＡ）中罗河杆菌属（Ｒｈｏｄａｎｏｂａｃｔｅｒ）较高；山杨白桦混交林

土壤中固氮螺菌属（Ａｚｏｓｐｉｒｉｌｌｕｍ）和多形菌属（Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｕｍ）在 ０—１５ ｃｍ 土层相对丰度较高，假单孢菌属

（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ）在 １５—３０ ｃｍ 土层含量较高；落叶松云杉混交林土壤中红长命菌属（Ｒｕｂｒｉｖｉｖａｘ）在 ０—１５ ｃｍ 土

层中含量较高，固氮螺菌属 （ Ａｚｏｓｐｉｒａ） 在 １５—３０ ｃｍ 土层中相对丰度较高；云杉林土壤中贪铜菌属

（Ｃｕｐｒｉａｖｉｄｕｓ）在 １５—３０ ｃｍ 土层中相对丰度较高。

３８９１　 ６ 期 　 　 　 韩晓丽　 等：文峪河上游河岸带不同植被类型土壤 ｎｉｒＳ 反硝化菌群结构及功能 　
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表 ３　 文峪河上游河岸不同植被类型和土层土壤中反硝化菌的相对丰度差异（属水平）

Ｔａｂｌｅ ３　 Ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｄｅｎｉｔｒｉｆｙｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａｌ （ ｎｉｒＳ） ａｔ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅ ａｓ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅｄ ｂｙ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｔｙｐｅｓ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｌａｙｅｒｓ ｉｎ ｕｐｐｅｒ Ｗｅｎｙｕｈｅ

ｗａｔｅｒｓｈｅｄ （２⁃ｗａｙ ＡＮＯＶＡ）

植被类型
Ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｔｙｐｅｓ

优势种属 Ｄｏｍｉｎａｎｔ ｇｅｎｅｒａ

假单胞菌属
Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ

固氮螺菌属
Ａｚｏｓｐｉｒｉｌｌｕｍ

固氮螺菌属
Ａｚｏｓｐｉｒａ

红长命菌属
Ｒｕｂｒｉｖｉｖａｘ

罗河杆菌属
Ｒｈｏｄａｎｏｂａｃｔｅｒ

五花草甸 ０—１５ ｃｍ （ＷＨＡ） ０．１４ｄ ０．３１ｂ ０．０２ｆｇｈ ０．０１ｊ ０．０９ｄ

沙棘灌木林 ０—１５ ｃｍ （ＨＲＡ） ０．０２ｈ ０．１２ｅ ０．１０ｄ ０．０９ｃｄ ０．０５ｅｆ

柳树灌木林 ０—１５ ｃｍ （ＳＳＡ） ０．１４ｄ ０．０２ｇｈ ０．１９ｃ ０．１２ａｂ ０．２１ａ

山杨林 ０—１５ ｃｍ （ＰＣＡ） ０．３２ｂ ０．１８ｄ ０．０１ｆｇｈ ０．０８ｄｅｆ ０．０４ｇｈ

山杨白桦混交林 ０—１５ ｃｍ （ＰＱＡ） ０．０６ｆｇ ０．３３ａ ０．０７ｄｅ ０．０３ｉ ０．０５ｆｇ

山杨白桦落叶松混交林 ０—１５ ｃｍ （ＰＱＬＡ） ０．１８ｃ ０．００ｈ ０．００ｈ ０．０９ｄｅ ０．００ｉ

落叶松云杉混交林 ０—１５ ｃｍ （ＬＰＡ） ０．０４ｇｈ ０．０２ｇ ０．２４ｂ ０．１３ａ ０．１４ｂ

云杉林 ０—１５ ｃｍ （ＰＭＡ） ０．０７ｆ ０．０５ｆ ０．０１ｆｇｈ ０．０６ｇｈ ０．０５ｅｆ

五花草甸 １５—３０ ｃｍ （ＷＨＢ） ０．０９ｅ ０．１３ｅ ０．０５ｅｆｇ ０．０５ｈ ０．０９ｄ

沙棘灌木林 １５—３０ ｃｍ （ＨＲＢ） ０．０７ｆ ０．０２ｇ ０．０５ｅｆ ０．１４ａ ０．０３ｈ

柳树灌木林 １５—３０ ｃｍ （ＳＳＢ） ０．１３ｄ ０．０２ｇ ０．２６ｂ ０．１１ｂｃ ０．０６ｅ

山杨林 １５—３０ ｃｍ （ＰＣＢ） ０．０５ｆｇ ０．２８ｃ ０．０２ｆｇｈ ０．０６ｈ ０．１２ｃ

山杨白桦混交林 １５—３０ ｃｍ （ＰＱＢ） ０．３８ａ ０．１７ｄ ０．０４ｅｆｇｈ ０．０３ｉｊ ０．０３ｇｈ

山杨白桦落叶松混交林 １５—３０ ｃｍ （ＰＱＬＢ） ０．１０ｅ ０．１２ｅ ０．０１ｇｈ ０．０１ｊ ０．０１ｉ

落叶松云杉混交林 １５—３０ ｃｍ （ＬＰＢ） ０．０５ｆｇ ０．０１ｇｈ ０．３５ａ ０．０８ｅｆｇ ０．０８ｄ

云杉林 １５—３０ ｃｍ （ＰＭＢ） ０．０６ｆｇ ０．１２ｅ ０．０１ｆｇｈ ０．０７ｆｇｈ ０．０３ｈ

植被类型
Ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｔｙｐｅｓ

固氮弧菌属
Ａｚｏａｒｃｕｓ

硫针菌属
Ｓｕｌｆｕｒｉｔａｌｅａ

多形菌属
Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｕｍ

贪铜菌属
Ｃｕｐｒｉａｖｉｄｕｓ

芽孢杆菌属
Ｂａｃｉｌｌｕｓ

五花草甸 ０—１５ ｃｍ （ＷＨＡ） ０．０８ｃｄ ０．０２ｅｆｇｈ ０．０１ｇｈ ０．０３ｂｃｄ ０．０８ａ

沙棘灌木林 ０—１５ ｃｍ （ＨＲＡ） ０．１７ａ ０．１８ａ ０．００ｈ ０．０３ｂｃ ０．０２ｄｅ

柳树灌木林 ０—１５ ｃｍ （ＳＳＡ） ０．０９ｂｃ ０．０７ｃ ０．０１ｇｈ ０．０１ｅ ０．００ｇｈ

山杨林 ０—１５ ｃｍ （ＰＣＡ） ０．０１ｈ ０．０２ｆｇｈ ０．０２ｆｇ ０．０２ｄｅ ０．０３ｃｄ

山杨白桦混交林 ０—１５ ｃｍ （ＰＱＡ） ０．０３ｆ ０．０３ｅｆ ０．０８ａ ０．０２ｃｄｅ ０．０４ｂ

山杨白桦落叶松混交林 ０—１５ ｃｍ （ＰＱＬＡ） ０．０１ｈ ０．０１ｈｉ ０．０５ｃｄ ０．０１ｅ ０．０１ｆ

落叶松云杉混交林 ０—１５ ｃｍ （ＬＰＡ） ０．０９ｂ ０．０３ｅｆｇ ０．０２ｇ ０．０２ｂｃｄｅ ０．０１ｆｇ

云杉林 ０—１５ ｃｍ （ＰＭＡ） ０．０１ｈ ０．０３ｅ ０．０６ｂ ０．０３ｂ ０．００ｈ

五花草甸 １５—３０ ｃｍ （ＷＨＢ） ０．０９ｂｃ ０．０６ｃｄ ０．０２ｆｇ ０．０６ａ ０．０２ｄｅｆ

沙棘灌木林 １５—３０ ｃｍ （ＨＲＢ） ０．０４ｅ ０．１１ｂ ０．０３ｅｆ ０．０３ｂｃｄ ０．０２ｅｆ

柳树灌木林 １５—３０ ｃｍ （ＳＳＢ） ０．１０ｂ ０．１０ｂ ０．０１ｇｈ ０．０１ｄｅ ０．００ｈ

山杨林 １５—３０ ｃｍ （ＰＣＢ） ０．０１ｇｈ ０．０２ｇｈ ０．０４ｄｅ ０．０２ｂｃｄｅ ０．０４ｂ

山杨白桦混交林 １５—３０ ｃｍ （ＰＱＢ） ０．０２ｆｇ ０．０１ｈｉ ０．０４ｄｅ ０．０１ｅ ０．０２ｅｆ

山杨白桦落叶松混交林 １５—３０ ｃｍ （ＰＱＬＢ） ０．０１ｈ ０．００ｉ ０．０２ｇ ０．０２ｂｃｄｅ ０．０１ｆ

落叶松云杉混交林 １５—３０ ｃｍ （ＬＰＢ） ０．０７ｄ ０．０５ｄ ０．０２ｇ ０．０２ｂｃｄｅ ０．００ｈ

云杉林 １５—３０ ｃｍ （ＰＭＢ） ０．０１ｇｈ ０．０１ｈｉ ０．０６ｂｃ ０．０７ａ ０．０４ｂｃ

　 　 同一列均值后不同字母表明在 Ｐ≤０．０５ 水平上差异显著（Ｔｕｋｅｙ 检验法）

在属水平上，对不同植被类型土层间土壤反硝化菌群落组成相似度进行聚类树和热图分析可知（图 ５）：
１６ 个样本聚类为四大类群。 其中，柳树灌木林 １５—３０ ｃｍ 土层（ＳＳＢ）与落叶松云杉林 ０—１５ ｃｍ 土层（ＬＰＡ）、
云杉林 ０—１５ ｃｍ 土层（ＰＭＡ）与山杨白桦落叶松混交林 ０—１５ ｃｍ 土层（ＰＱＬＡ）土壤反硝化菌群落组成相似

度较高；山杨白桦混交林 １５—３０ ｃｍ 土层（ＰＱＢ）和山杨林 ０—１５ ｃｍ 土层（ＰＣＡ），五花草甸 ０—１５ ｃｍ 土层

（ＷＨＡ）和山杨林 １５—３０ ｃｍ 土层（ ＰＣＢ）土壤反硝化菌群落组成较为相似；沙棘灌木林 １５—３０ ｃｍ 土层

（ＨＲＢ）和山杨白桦落叶松混交林 １５—３０ ｃｍ 土层（ＰＱＬＢ）土壤反硝化菌群落组成极为相似；而山杨白桦林

０—１５ ｃｍ 土层（ＰＱＡ）土壤反硝化菌群落组成与其他样本相比差异较大。 同时，将相对丰度前 ５０ 的属聚类为

４８９１ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４０ 卷　
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５ 大类群，分别归属于变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）、放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、绿弯菌门

（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）和浮霉菌门（Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ）等 ５ 个门。

图 ５　 文峪河上游河岸不同植被类型和土层土壤中反硝化菌优势属聚类热图

Ｆｉｇ．５　 Ｈｅａｔ ｍａｐ ａｎｄ ｃｌｕｓｔｅｒ ｏｆ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｄｅｎｉｔｒｉｆｉｅｒｓ ａｔ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｉｐａｒｉａｎ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｌａｙｅｒｓ ｏｆ ｕｐｐｅｒ Ｗｅｎｙｕｈｅ

ｗａｔｅｒｓｈｅｄ　

Ｎｅｖｓｋｉａ 涅瓦河菌属；Ｂａｃｉｌｌｕｓ 芽孢杆菌属；Ｐｓｙｃｈｒｏｂａｃｔｅｒ 冷杆菌属；Ｌａｃｔｏｃｏｃｃｕｓ 乳酸球菌属；Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ 节杆菌属；Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ 假单胞菌属；

Ｋｉｎｅｏｃｏｃｃｕｓ 动球菌属；Ｃｏｎｅｘｉｂａｃｔｅｒ 康奈斯氏杆菌属； Ｐｓｅｕｄｏｎｏｃａｒｄｉａ 假诺卡氏菌属；Ｍｉｃｒｏｌｕｎａｔｕｓ 小月菌属；Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ 鞘脂单胞菌属；

Ｂｒｅｖｕｎｄｉｍｏｎａｓ 短波单胞菌属；Ｍｉｃｒｏｃｏｃｃｕｓ 微球菌属； Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ 不动杆菌属； Ｐｒｏｐｉｏｎｉｂａｃｔｅｒｉｕｍ 丙酸菌属； Ｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａ 伯克氏菌属；

Ｒｈｏｄｏｃｏｃｃｕｓ 红球菌属；Ｍｉｃｒｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ 微杆菌属；Ｐｅｄｏｍｉｃｒｏｂｉｕｍ 土微菌属；Ｈｙｐｈｏｍｉｃｒｏｂｉｕｍ 生丝微菌属；Ａｆｉｆｅｌｌａ 假红单胞杆菌属；Ｇｅｏｂａｃｔｅｒ 地

杆菌属；Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ． Ｒｈａｂｄｏｃｈｌａｍｙｄｉａ 棍衣原体属；Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａ 硝化螺菌属； Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ． Ｎｉｔｒｏｓｏｐｈａｅｒａ 亚硝化螺菌属； Ｏｐｉｔｕｔｕｓ 丰佑菌属；

Ｃｏｕｃｈｉｏｐｌａｎｅｓ 科氏游动菌属；Ｐｉｌｉｍｅｌｉａ 发仙菌属；Ｄｅｖｏｓｉａ 德沃斯氏菌属；Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ 黄杆菌属；Ｍｙｃｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ 分枝杆菌属；Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｓ 浮

霉状菌属；Ｓｔｅｒｏｉｄｏｂａｃｔｅｒ 类固醇杆菌属；Ｐｉｒｅｌｌｕｌａ 小梨形菌属；Ｌｙｓｏｂａｃｔｅｒ 溶杆菌属；Ｒｕｂｒｉｖｉｖａｘ 红长命菌属；Ｇｅｍｍａｔａ 出牙菌属；Ｍｅｓｏｒｈｉｚｏｂｉｕｍ

中慢生根瘤菌属；Ｐｈｅｎｙｌｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ 苯基杆菌属；Ｒｈｉｚｏｂｉｕｍ 根瘤菌属；Ｒｈｏｄｏｐｌａｎｅｓ 红游动菌属

ＰＱ：山杨白桦林 Ｐｏｐｌａｒ ｂｉｒｃｈ ｆｏｒｅｓｔ；ＰＭ：云杉林 Ｐｉｃｅａ ｆｏｒｅｓｔ ；ＷＨ：五花草甸 Ｍｕｌｔｉ－ｆｌｏｗｅｒ ｍｅａｄｏｗ；ＨＲ：沙棘灌木林 Ｈｉｐｐｏｐｈａｅ ｓｈｒｕｂ；ＰＱＬ：

山杨白桦落叶松林 Ｐｏｐｌａｒ ｂｉｒｃｈ ａｎｄ ｌａｒｉｘ ｆｏｒｅｓｔ；ＰＣ：山杨林 Ｐｏｐｌａｒ ｆｏｒｅｓｔ； ＬＰ：落叶松云杉林 Ｌａｒｉｘ ａｎｄ ｐｉｃｅａ ｆｏｒｅｓｔ；ＳＳ：柳树灌木林 Ｓａｌｉｘ ｓｈｒｕｂ；

后加 Ａ 表示 ０—１５ ｃｍ 土层；后加 Ｂ 表示 １５—３０ ｃｍ 土层

２．４　 不同植被类型土壤反硝化菌群落特征与土壤理化因子相关性

对不同植被类型土壤反硝化酶活性、菌群多样性及优势菌群与土壤理化性质相关性分析（表 ４）表明：土
壤有机碳（ＳＯＣ）、速效磷（ＡＰ）和土壤含水量（ＳＭ）属于关键性土壤环境因子；土壤反硝化酶活性（ＤＥＡ）与土
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壤硝态氮呈显著正相关（ ｒ＝ ０．２９，Ｐ≤０．０５）；土壤反硝化菌群多样性与铵态氮显著正相关（ ｒ ＝ ０．３６，Ｐ≤０．０５），
而与其余理化因子相关性不强。 同时，门水平上，土壤反硝化菌群落组成与土壤 ｐＨ、土壤有机碳（ＳＯＣ）和硝

态氮呈显著相关；变形杆菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）与硝态氮呈极显著正相关关系（ ｒ ＝ ０．４６，Ｐ≤０．０１）；厚壁菌门

（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）与土壤 ｐＨ 呈显著正相关（ ｒ＝ ０．３，Ｐ≤０．０５），而与土壤有机碳（ＳＯＣ）（ ｒ ＝ －０．３２，Ｐ≤０．０５）和硝态

氮（ ｒ＝ －０．３７，Ｐ≤０．０１）呈极显著负相关关系；放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）与硝态氮呈极显著正相关（ ｒ ＝ ０．４７，
Ｐ≤０．０１）；绿弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）与土壤有机碳（ＳＯＣ）呈极显著正相关（ ｒ＝ ０．４７，Ｐ≤０．０１）。

表 ４　 文峪河上游河岸土壤反硝化酶活性、菌群多样性及优势菌群与土壤理化性质相关系数

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ａｍｏｎｇ ＤＥＡ， ｄｅｎｉｔｒｉｆｉｅｒｓ ｄｉｖｅｒｓｉｙ， ｄｏｍｉｎａｎｔ ｔａｘａｓ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｕｐｐｅｒ Ｗｅｎｙｕｈｅ ｗａｔｅｒｓｈｅｄ

项目
Ｉｔｅｍ

土壤理化性质 Ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

ｐＨｗａｔｅｒ

有机碳
Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ

ｃａｒｂｏｎ
ＳＯＣ

／ （ｇ ／ ｋｇ）

速效磷
Ａｖａｉｌａｂｌｅ
ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ

ＡＰ
／ （ｍｇ ／ ｋｇ）

含水量
Ｓｏｉｌ

ｍｏｉｓｔｕｒｅ
ＳＭ ／ ％

全氮
Ｔｏｔａｌ

ｎｉｔｒｏｇｅｎ
ＴＮ

／ （ｇ ／ ｋｇ）

铵态氮
Ａｍｍｏｎｉｕｍ
ｎｉｔｒｏｇｅｎ
ＮＨ＋

４ ⁃Ｎ
／ （ｍｇ ／ ｋｇ）

硝态氮
Ｎｉｔｒａｔｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ

ＮＯ＋
３ ⁃Ｎ

／ （ｍｇ ／ ｋｇ）

植被类型 Ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｔｙｐｅｓ －０．０５ ０．３９∗∗ ０．２９∗ ０．３７∗∗ ０．２８ ０．２２ ０．０２

土层 Ｓｏｉｌ ｌａｙｅｒｓ ０．４４∗∗ －０．６７∗∗ －０．６２∗∗ －０．７３∗∗ －０．６２∗∗ －０．８０∗∗ －０．１２

反硝化酶活性
Ｄｅｎｉｔｒｉｆｙｉｎｇ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｉｖｉｔｙ

－０．０８ ０．０１ ０．０７ －０．１０ ０．２４ ０．００ ０．２９∗

Ｃｈａｏ１ 指数 Ｃｈａｏ１ －０．０１ －０．０２ －０．０９ －０．０８ －０．１４ ０．３６∗ －０．１５

香农指数 Ｓｈａｎｎｏｎ ０．１４ ０．０５ －０．０３ －０．０７ －０．０８ ０．１９ －０．２３

变形菌门 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ －０．２７ －０．０５ ０．０７ －０．０６ ０．１９ －０．０２ ０．４６∗∗

厚壁菌门 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ ０．３０∗ －０．３２∗ －０．０８ －０．２０ －０．１０ ０．０２ －０．３７∗∗

放线菌门 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ －０．２１ ０．０３ ０．０８ ０．１６ ０．１５ －０．１３ ０．４７∗∗

绿弯菌门 Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ －０．１３ ０．４７∗∗ ０．１５ ０．２２ －０．０３ ０．１６ －０．０１

浮霉菌门 Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ ０．１０ ０．０６ ０．０３ －０．０３ －０．１９ －０．２０ ０．２２
　 　 ∗：在 Ｐ≤０．０５ 水平上差异显著，∗∗：在 Ｐ≤０．０１ 水平上差异显著（Ｔｕｋｅｙ 检验法）

通过冗余分析可知（图 ６）：土层深度与土壤总有机碳（ＳＯＣ）、有效磷（ＡＰ）、土壤含水量（ＳＭ）、土壤总氮

（ＴＮ）、土壤铵态氮和硝态氮含量呈极显著负相关关系，而与土壤 ｐＨ 值呈显著正相关关系；不同植物植被类

型之间的土壤总有机碳（ＴＯＣ）、有效磷（ＡＰ）、土壤含水量（ＳＭ）等土壤理化因子有明显的差异。 红长命菌属

（Ｒｕｂｒｉｖｉｖａｘ）、固氮螺菌属 （ Ａｚｏｓｐｉｒａ）、硫针菌属 （ Ｓｕｌｆｕｒｉｔａｌｅａ）、罗河杆菌属 （ Ｒｈｏｄａｎｏｂａｃｔｅｒ）、艾德昂菌属

（ Ｉｄｅｏｎｅｌｌａ）、草螺菌属（Ｈｅｒｂａｓｐｉｒｉｌｌｕｍ）和固氮弧菌属（Ａｚｏａｒｃｕｓ）等属受土壤硝态氮含量的影响较为显著，且对

土壤 反 硝 化 酶 活 性 的 贡 献 值 较 大； 贪 铜 菌 属 （ Ｃｕｐｒｉａｖｉｄｕｓ ）、 副 球 菌 属 （ Ｐａｒａｃｏｃｃｕｓ ）、 磁 螺 菌 属

（Ｍａｇｎｅｔｏｓｐｉｒｉｌｌｕｍ）、芽孢杆菌属（Ｂａｃｉｌｌｕｓ）、固氮螺菌属（Ａｚｏｓｐｉｒｉｌｌｕｍ）、假单孢菌属（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ）、陶厄氏菌属

（Ｔｈａｕｅｒａ）和迪诺氏杆菌属（Ｄｉｎｏｒｏｓｅｏｂａｃｔｅｒ）等属受土层深度和土壤 ｐＨ 土壤值影响较为明显，对土壤反硝化

菌群多样性贡献值较大；Ｐｓｅｕｄｏｇｕｌｂｅｎｋｉａｎｉａ 属、博德特氏菌属（Ｂｏｒｄｅｔｅｌｌａ）、多形菌属（Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｕｍ）、劳尔氏

菌属（Ｒａｌｓｔｏｎｉａ）和 Ａｒｏｍａｔｏｌｅｕｍ 等属受植被类型差异影响较大。

３　 讨论

目前，对文峪河上游河岸带植物群落类型及生态适应性［１５］、演替分析与预测［４］以及群落环境梯度格局和

演替过程［２２］等方面研究较为深入，而对不同植被类型及土层土壤微生物多样性及功能等研究甚少。 本研究

对文峪河上游河岸带不同植被类型及土层土壤反硝化菌群多样性及群落组成和土壤反硝化酶活性进行了研

究。 结果表明：文峪河上游河岸带植被类型土壤反硝化菌群多样性及群落组成和土壤反硝化酶活性，不仅受

地表植被类型差异的影响，还受土壤土层间环境因子差异的影响，二者之间存在互作效应。
土壤微生物与植物根系之间存在相互依存关系，植物群落结构差异会引起土壤理化性质变化，进而对土

壤微生物群落产生间接影响［２３，２４］。 本研究结果中土壤反硝化菌群多样性 Ｃｈａｏ１ 指数与土壤铵态氮呈显著正
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图 ６　 文峪河上游河岸不同植被类型和土层土壤理化性质、反硝化菌群多样性及优势菌属的冗余分析

Ｆｉｇ．６　 ＲＤＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ， ｄｅｎｉｔｒｉｆｉｅｒｓ ｄｉｖｅｒｓｉｙ ａｎｄ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｔａｘａｓ ａｔ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｔｙｐｅｓ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｌａｙｅｒｓ ｏｆ

ｕｐｐｅｒ Ｗｅｎｙｕｈｅ ｗａｔｅｒｓｈｅｄ

实心圆代表土壤理化因子；空心圆代表反硝化菌多样性指数；三角形代表处理方式；菱形代表反硝化菌优势属；ＳＯＣ：土壤有机碳 Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ

ｃａｒｂｏｎ；ＳＭ：土壤含水量 Ｓｏｉｌ ｍｏｉｓｔｕｒｅ；ＡＰ：速效磷 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；ＴＮ：总氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＤＥＡ：土壤反硝化酶活性 Ｄｅｎｉｔｒｉｆｙｉｎｇ ｅｎｚｙｍｅ

ａｃｉｖｉｔｙ；Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ 假单胞菌属；Ａｚｐｓｐｒｉａ 固氮螺菌属；Ａｚｐｓｐｒｉｌｌｕｍ 固氮螺菌属；Ｒｕｂｒｉｖｉｖａｘ 红长命菌属；Ｒｈｏｄａｎｏｂａｃｔｅｒ 罗河杆菌属；Ａｚｏａｒｃｕｓ 固

氮弧菌属；Ｓｕｌｆｕｒｉｔａｌｅａ 硫针菌属；Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｕｍ 多形菌属；Ｃｕｐｒｉａｖｉｄｕｓ 贪铜菌属；Ｂａｃｉｌｌｕｓ 芽孢杆菌属；Ｐａｒａｃｏｃｃｕｓ 副球菌属；Ｍａｇｎｅｔｏｓｐｉｒｉｌｌｕｍ 趋

磁螺菌属； Ｔｈａｕｅｒａ 陶厄氏菌属；Ｄｉｎｏｒｏｓｅｏｂａｃｔｅｒ 迪诺氏杆菌属；Ｈｅｒｂａｓｐｉｒｉｌｌｕｍ 草螺菌属；Ｒａｌｓｔｏｎｉａ 劳尔氏菌属；Ｂｏｒｄｅｔｅｌｌａ 博德特氏菌属；

Ｉｄｅｏｎｅｌｌａ 艾德昂菌属

相关（表 ４），这与孙翼飞等［２５］研究结果一致，表明土壤铵态氮是影响土壤反硝化菌群结构多样性的关键土壤

环境因子，且土壤 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 是土壤无机态氮的主要存在形式之一，可以被植物根系直接吸收和利用［２６］。 不同

植被类型间土壤 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 含量差异性显著，山杨白桦混交林（ＰＱ）土壤 ＮＨ＋

４ ⁃Ｎ 含量显著性高于其他植被类型

（表 ２）；山杨白桦混交林（ＰＱ）处于群落演替 ＩＩＩ 阶段，属于演替中期阶段，其土壤反硝化菌群多样性最高，表
明演替中期阶段的植物群落土壤微生物群落处于高度活跃期，对植物群落正向演替和土壤环境变化起着关键

作用，这与岳琳艳等［２７］研究结论相一致。 同时，本研究结果中所有植被类型 ０—１５ ｃｍ 土层土壤 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 含量

显著性高于 １５—３０ ｃｍ 土层，表明随着土层深度加深土壤 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 含量显著降低，其土壤反硝化菌群多样性也

降低，这与许翠清等［２８］研究结论一致。
土壤反硝化酶活性（ＤＥＡ）是土壤反硝化细菌群落结构及功能的重要体现，主要受土壤通气状况、有机质

含量及土壤 ＮＯ＋
３ ⁃Ｎ 浓度等因素影响［２９］。 本研究结果表明土壤硝态氮在柳树灌木林（ＳＳ）和沙棘林（ＨＲ）土壤

中含量较高，其土壤反硝化酶活性（ＤＥＡ）也显著高于其他植被类型，且与土壤硝态氮呈显著正相关（Ｐ≤
０．０５）。 因此，在文峪河上游河岸带不同植被类型土壤中，ＮＯ＋

３ ⁃Ｎ 含量是影响土壤反硝化酶活性（ＤＥＡ）关键土

壤环境因子，不同植被类型土壤中 ＮＯ＋
３ ⁃Ｎ 含量差异导致土壤反硝化酶活性（ＤＥＡ）差异；土壤全氮在土壤微生

７８９１　 ６ 期 　 　 　 韩晓丽　 等：文峪河上游河岸带不同植被类型土壤 ｎｉｒＳ 反硝化菌群结构及功能 　
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物矿化作用和硝化作用下，经铵态氮形式转化成硝态氮，成为影响土壤反硝化酶活性（ＤＥＡ）另一重要因

子［３０］。 本实验结果中土壤全氮含量在柳树灌木林（ ＳＳ）中明显高于其他植被类型，且土壤反硝化酶活性

（ＤＥＡ）与土壤全氮含量呈高度正相关（ ｒ＝ ０．２４），土壤全氮含量和硝态氮含量在 ０—１５ ｃｍ 土层显著高于 １５—
３０ ｃｍ 土层，即随着土层深度加深土壤全氮含量和硝态氮含量呈显著降低趋势，与陈刚亮等［２１］和薛晓辉［３１］研

究结论相一致。
土壤中反硝化菌群落数量及优势菌群会对土壤反硝化作用产生重要影响［３２］，在反硝化作用中发挥重要

功能的微生物多属于异养、兼性厌氧细菌，如变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）、厚壁菌门

（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）和放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）等［３３］。 本研究结果表明：在文峪河上游河岸带不同植被类型土壤中，
共有 ５ 个反硝化菌优势种群，即变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）、放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、
绿弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）和浮霉菌门（Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ）。 其中变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）相对丰度最高，且在不同

植被类型土壤中反硝化细菌群落组成大致相似，这与戴雅婷等［３４］ 和牛晓燕等［３５］ 研究结论相一致。 另外，厚
壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）属于五花草甸（ＷＨ）的优势菌群，放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）属于沙棘灌木林（ＨＲ）和柳树

灌木林（ＳＳＡ）优势菌群，而浮霉菌门（Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ）仅在落叶松云杉混交林（ＬＰ）和云杉林（ＰＭ）土壤中被发

现，表明处于不同演替阶段的植被类型土壤中存在各自独特的优势细菌类群［３６］。
对不同植被类型土壤理化性质和优势菌群相关性分析和冗余分析得出：在门水平上，土壤反硝化菌群落

组成及相对丰度与土壤 ｐＨ、土壤有机碳（ＳＯＣ）和硝态氮含量相关性显著，这说明这三个土壤理化性质影响影

响土壤反硝化细菌优势类群相对丰度含量和群落组成。 在属水平上，不同样本土壤反硝化细菌群落组成差异

显著（表 ３），如在五花草甸（ＷＨ）土壤中芽孢杆菌属（Ｂａｃｉｌｌｕｓ）和贪铜菌属（Ｃｕｐｒｉａｖｉｄｕｓ）属于明显优势菌属，
而在云杉林（ＰＭ）土壤中劳尔氏菌属（Ｒａｌｓｔｏｎｉａ）、Ａｒｏｍａｔｏｌｅｕｍ 属、贪铜菌属（Ｃｕｐｒｉａｖｉｄｕｓ）属于明显优势菌属；
同时，我们发现不同优势菌属在各样本中相对丰度差异显著，如假单孢菌属（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ）在山杨白桦混交林

（ＰＱ）１５—３０ ｃｍ 土层中相对丰度明显高于其他植被类型土层。 这一研究结果充分表明，文峪河上游河岸带

不同植被类型土壤中反硝化细菌优势菌群结构及组成因植被类群的不同而呈现出明显差异，这与柳春林

等［３７］研究结果相一致。

４　 结论

结合植被类型演替分析得出，文峪河上游河岸带不同植被类型土壤反硝化菌群落结构和功能具有显著差

异。 土壤反硝化菌群多样性指数变化大致呈“Ｗ”型，即在演替初期五花草甸（ＷＨ）、演替中期山杨白桦林

（ＰＱ）和演替顶级云杉林（ＰＭ）土壤中反硝化菌群多样性较高；而土壤反硝化酶活性变化大致呈倒“Ｖ”型，即
演替前中期沙棘灌木林（ＨＲ）和柳树灌木林（ＳＳ）土壤中反硝化酶活性及反硝化功能最强；不同土层间土壤反

硝化菌群落结构和功能也存在显著差异，即 ０—１５ ｃｍ 土层土壤反硝化菌群多样性和反硝化酶活性显著高于

１５—３０ ｃｍ 土层。
文峪河上游河岸带植被类型土壤反硝化菌优势菌群主要隶属于变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、厚壁菌门

（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）、放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、绿弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）和浮霉菌门（Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ）。 不同植被类型

不同土层土壤中反硝化细菌群落结构及组成差异显著，如浮霉菌门（Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ）仅在落叶松云杉混交林

（ＬＰ）和云杉林（ＰＭ）１５—３０ ｃｍ 土层中分布，有明显的特异性。 表明植被类型和土层深度对土壤反硝化细菌

群落结构及组成产生重要影响；而且土壤理化性质和优势菌群之间存在显著相关性，其中土壤 ｐＨ、土壤有机

碳、土壤铵态氮和硝态氮含量等环境因子是影响土壤反硝化细菌群落结构及组成的关键因子。
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