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不同母岩发育马尾松土壤固氮菌群落结构和丰度特征

赵　 辉１，２，周运超１，∗

１ 贵州大学贵州省森林资源与环境研究中心 ／ 贵州省高原山地林木培育重点实验室 ／ 林学院，贵阳　 ５５００２５

２ 铜仁学院，铜仁　 ５５４３００

摘要：生物固氮是马尾松林地土壤氮素的重要来源，固氮微生物群落组成和数量的变化对土壤氮素供应和地力维持起重要作

用。 采用池栽试验，应用荧光定量 ＰＣＲ（聚合酶链式反应，Ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ Ｃｈａｉｎ Ｒｅａｃｔｉｏｎ）技术，借助 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｍｉｓｅｑ 高通量测序平

台，以 ｎｉｆＨ 基因为标靶，研究四类母岩（变余砂岩、长石石英砂岩、石英砂岩和玄武岩）发育马尾松土壤固氮菌群落结构和丰度

的差异及其与土壤化学性质之间的关系。 结果表明：（１）玄武岩土壤的有机碳、全氮、碱解氮、微生物量氮、马尾松株高和地径

均显著高于其他母岩（Ｐ＜０．０５）。 （２）四类母岩土壤 ｎｉｆＨ 基因丰度差异显著，玄武岩土壤 ｎｉｆＨ 基因丰度分别是变余砂岩、石英

砂岩和长石石英砂岩的 ３．７５ 倍、７．８９ 倍和 ４．４１ 倍。 （３）四类母岩土壤固氮菌群落 α 多样性指数（丰富度和多样性）差异显著，

且玄武岩显著高于其他母岩。 四类母岩发育土壤共获得有效序列 １５９２３１ 条，分属于 ６ 个门、１４ 个纲、４１ 个目、６９ 个科和 １２２ 个

属。 门水平上，变形菌门和蓝藻门为主要优势类群。 属水平上，慢生根瘤菌属、眉藻属、根瘤菌属和固氮螺菌属为主要优势属。

玄武岩土壤变形菌门、慢生根瘤菌属、根瘤菌属和固氮螺菌属相对丰度显著高于其他母岩。 层次聚类和非度量多维尺度

（ＮＭＤＳ）分析结果表明，石英砂岩和长石石英砂岩土壤固氮菌群落结构相似，玄武岩与其他母岩固氮菌群落结构差异较大。

（４）土壤有机碳、全氮、碱解氮和微生物量氮是固氮菌丰度、α 多样性及群落结构的主要影响因子。 综上，玄武岩土壤肥力高，提

高了土壤固氮菌数量和群落多样性，有利于马尾松生长。 研究从微生物学角度为马尾松适地造林和氮素调控提供了科学

依据。 　
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ｂａｃｔｅｒｉａ， ａｎｄ ｅｎｈａｎｃｅｄ ｔｈｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ， ｔｈｅｒｅｂｙ ｆａｃｉｌｉｔａｔｉｎｇ ｔｈｅ ｇｒｏｗｔｈ ｏｆ Ｐｉｎｕｓ ｍａｓｓｏｎｉａｎａ． Ｏｕｒ
ｓｔｕｄｙ ｐｒｏｖｉｄｅｓ ａ ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ ｂａｓｉｓ ｆｏｒ ｓｅｌｅｃｔｉｎｇ ｔｈｅ ａｐｐｒｏｐｒｉａｔｅ ｇｒｏｗｔｈ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ａｄｊｕｓｔｍｅｎｔ ｆｏｒ Ｐｉｎｕｓ
ｍａｓｓｏｎｉａｎａ ｆｒｏｍ ａ ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｐｏｉｎｔ ｏｆ ｖｉｅｗ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｐａｒｅｎｔ ｒｏｃｋ； Ｐｉｎｕｓ ｍａｓｓｏｎｉａｎａ； ｎｉｔｒｏｇｅｎ⁃ｆｉｘｉｎｇ ｍｉｃｒｏｂｅ； ｎｉｆＨ ｇｅｎｅ； ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ

氮（Ｎ）在植物生长发育过程中具有不可替代的作用，它是合成植物体内蛋白质和核酸的必需元素，同时

其自身也参与植物信号的传递［１］。 生物固氮是指将大气中的 Ｎ２转化为可被植物吸收利用的含氮化合物的过

程，每年大约有 ５０％的大气氮通过该途径进入生态系统［２］。 生物固氮与具有生理功能的需氧和厌氧微生物

密切相关［３］。 目前，已经发现 ６０ 多个属的固氮微生物，主要包括固氮菌属 （ Ａｚｔｏｂａｃｅｒ）、固氮螺菌属

（Ａｚｏｓｐｉｒｉｌｌｕｍ）、假单孢菌属（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ）、克雷伯氏菌属（Ｋｌｅｂｓｉｅｌｌａ）和脱硫弧菌属（Ｄｅｓｕｌｆｏｖｉｂｒｉｏ）等［４］。 固氮

菌数量和群落结构对土壤固氮速率和氮循环有直接的影响，可作为衡量土壤质量的重要指标［５］。 生物固氮

是由固氮酶催化，而固氮酶是一种能够将分子氮还原成氨的酶，有两个多亚基的金属蛋白酶组成，分别为

ｎｉｆＤ，ｎｉｆＫ 基因编码的钼铁蛋白和 ｎｉｆＨ 基因编码的铁蛋白［６］。 其中，ｎｉｆＨ 基因是系统进化过程最古老的功能

基因之一，在进化过程中与 １６ＳｒＤＮＡ 保持一致［７］。 因此 ｎｉｆＨ 作为生物标记基因被广泛用于研究固氮微生物

群落结构［８］。
马尾松（Ｐｉｎｕｓ ｍａｓｓｏｎｉａｎａ Ｌａｍｂ．）是我国特有的针叶树种之一，由于其适应性强和耐干旱瘠薄等特点，广

泛分布于我国南方地区，在我国生态环境建设和林业产业发展中发挥着重要作用［９］。 因马尾松属于速生林，
在生长过程中对土壤氮素的需求量较大。 而目前在马尾松生长的土壤环境中，有限的氮素利用率成为限制其

林木速成丰产的关键因素［１０］。 对于很少有氮素施入的马尾松林而言，生物固氮是维持马尾松林生长的主要

氮源，对马尾松人工林速生丰产及地力维持具有重要作用。 然而，由于马尾松人工林主产区土壤母岩类型多

样，并且在造林过程中没有做到因地经营，因而导致大量低产林存在。 因此，通过对不同母岩发育马尾松土壤

固氮菌群落结构和丰度及其影响因素进行研究，对了解母岩发育马尾松土壤生物固氮及调节土壤氮素供应具

有极其重要的意义。
土壤母质（岩）是岩石及矿物的风化产物，决定着土壤的形成及发育，而不同母岩发育土壤自身养分的差

异会引起土壤微生物群落结构的变化［１１］，并对植物生长发育有重要影响。 相关研究认为，土壤固氮微生物群

落受到非生物和生物因素影响，非生物因子有土壤 ｐＨ［１２］、有效性氮［１３］、土壤质地［１４］ 和土壤类型等［１５］；生物
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因子有植被类型等［１６］，这些因素造成固氮微生物群落结构和多样性在不同母岩和植被下差异较大。 目前，不
同母岩发育土壤马尾松人工林的研究主要集中在林木生长［１７］、酶活性［１８］ 和土壤养分［１９］ 等方面。 关于亚热

带地区不同母岩发育马尾松土壤固氮菌群落结构、多样性和丰度的研究未见报道。 为此，本文运用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ
ＭｉＳｅｑ 高通量测序技术和荧光定量 ＰＣＲ 技术对亚热带地区主要母岩发育马尾松土壤固氮菌群落结构及丰度

进行了研究，探讨土壤固氮菌群落结构和丰度在不同母岩发育土壤中的分布特征及其与土壤环境因子的关

系，以揭示不同母岩发育土壤固氮能力及固氮菌生态功能，从固氮微生物角度来分析不同母岩土壤质量状况，
为马尾松人工林适地造林及速生丰产提供科学依据。

１　 材料与方法

１．１　 研究区概况及试验设计

研究区位于贵州大学造林生态园（１０６°４０′４２″Ｅ，２６°２５′４１″Ｎ），海拔 １１００ ｍ，属于典型中亚热带季风气候，
年相对湿度 ８１％，年平均气温 １４．９℃，无霜期 ２８５ ｄ 左右，年平均日照总数为 １２７４．２ ｈ。

为尽量减少气候和群落植被等外界环境因子差异对试验造成的影响，采取了池栽试验。 选取贵州省马尾

松造林面积分布较广泛的土体为研究对象，主要发育于四类母岩，分别为变余砂岩（Ｂｌａｓｔｏｐｓａｍｍｉｔｅ）、长石石

英砂岩（Ｆｅｌｄｓｐａｔｈｉｃ ｑｕａｒｔｚ ｓａｎｄｓｔｏｎｅ）、石英砂岩（Ｑｕａｒｔｚ ｓａｎｄｓｔｏｎｅ）和玄武岩（Ｂａｓａｌｔ）。 四类母岩发育形成的土

壤过 １ ｃｍ 筛后，分别装入长×宽×深＝ ５．０ ｍ×１．２ ｍ×０．５ ｍ 石框内作为 １ 个试验小区，每类母岩土壤重复 ３ 次，
共计 １２ 个试验小区，每小区面积为 ６ ｍ２。 土壤基本情况见表 １。 于 ２０１４ 年 ４ 月向小区内移栽生长发育良好

且大小均一的 １ 年生马尾松实生苗木，每小区 ３６ 株。 试验期间管理方式一致，均未施肥。

表 １　 不同土壤母岩土壤基本情况

Ｔａｂｌｅ １　 Ｇｅｎｅｒａｌ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｓｏｉｌｓ ｄｅｖｅｌｏｐｅｄ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐａｒｅｎｔ ｒｏｃｋｓ

母岩
Ｐａｒｅｎｔ ｒｏｃｋ ｐＨ 土壤有机碳 ／ （ｇ ／ ｋｇ）

Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ
全氮 ／ （ｇ ／ ｋｇ）
Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ

质地
Ｔｅｘｔｕｒｅ

土壤容重 ／ （ｇ ／ ｃｍ３）
Ｓｏｉｌ ｂｕｌｋ ｄｅｎｓｉｔｙ

ＢＬ ５．８１ １５．６ ０．７４ 壤质粘土　 １．０８

ＦＱＳ ５．３２ ９．２０ ０．５９ 壤质粘土　 １．３５

ＱＳ ５．５４ １４．２５ ０．９３ 壤质粘土　 １．２１

ＢＡ ５．７３ ２３．４０ １．１６ 砂质粘壤土 ０．９２

　 　 ＢＬ：变余砂岩 Ｂｌａｓｔｏｐｓａｍｍｉｔｅ；ＦＱＳ：长石石英砂岩 Ｆｅｌｄｓｐａｔｈｉｃ ｑｕａｒｔｚ ｓａｎｄｓｔｏｎｅ；ＱＳ：石英砂岩 Ｑｕａｒｔｚ ｓａｎｄｓｔｏｎｅ；ＢＡ：玄武岩 Ｂａｓａｌｔ

１．２　 样品采集

２０１７ 年 ７ 月进行土壤样品采集。 在每个试验小区内沿 Ｓ 形样线用直径 ５ ｃｍ 土钻均匀采取 ５ 个 ０—１０
ｃｍ 土壤样品，混合成 １ 个土样，用低温冰盒保存并迅速带回实验室。 土样在室内去除石块和植物根系等杂物

并过 ２ ｍｍ 筛后，最终分为三份，一份保存于－８０℃冰箱，用于 ｎｉｆＨ 基因群落结构和丰度分析；一份 ４℃冰箱保

存，用于土壤微生物生物量碳和氮测定；一份用于土壤铵态氮和硝态氮测定，余下部分室内风干，过筛和研磨

用于土壤化学指标测定。
１．３　 测定方法

１．３．１　 马尾松株高和地径测定

２０１７ 年 ７ 月对马尾松株高和地径进行测定。 株高采用钢卷尺测定，地径采用游标卡尺测定。
１．３．２　 土壤化学性质及微生物量碳氮测定

土壤化学性质采用鲁如坤方法测定［２０］：土壤 ｐＨ 采用电位法；有机碳采用重铬酸钾氧化法；全氮采用凯氏

定氮法；碱解氮采用碱解扩散法；铵态氮采用靛酚蓝比色法；硝态氮采用酚二磺酸比色法；速效磷采用碳酸氢

钠浸提⁃钼锑抗比色法；速效钾采用乙酸铵提取⁃火焰光度法。 土壤微生物量碳和氮采用吴金水方法测定［２１］：
微生物量碳采用氯仿熏蒸⁃容量分析法，微生物量氮采取氯仿熏蒸⁃茚三酮比色法。

１９１６　 １７ 期 　 　 　 赵辉　 等：不同母岩发育马尾松土壤固氮菌群落结构和丰度特征 　
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１．３．３　 土壤 ＤＮＡ 提取及高通量测定

称取 ０．５ ｇ 土壤，按照 Ｅ．Ｚ．Ｎ．Ａ． Ｓｏｉｌ ＤＮＡＫｉｔ（Ｏｍｅｇａ，ＧＡ， ＵＳＡ）试剂盒操作步骤提取土壤 ＤＮＡ。 用 １％
的琼脂糖凝胶电泳检测 ＤＮＡ 完整性，用核酸定量仪（Ｎａｎｏｄｒｏｐ⁃ＮＣ２０００）检测 ＤＮＡ 浓度和纯度。

采用引物 ｎｉｆＨ⁃Ｆ （ ５′⁃ＡＡＡＧＧＹＧＧＷＡＴＣＧＧＹＡＡＲＴＣＣＡＣＣＡＣ⁃ ３′） 与 ｎｉｆＨ⁃Ｒ （ ５′⁃ＴＴＧＴＴＳＧＣＳＧＣＲＴＡＣＡＴＳ
ＧＣＣＡＴＣＡＴ⁃３′）扩增固氮菌 ｎｉｆＨ 基因［２２］。 ＰＣＲ 体系（２５ μＬ）：５×ＥｘＴａｑ 缓冲液 ５．０ μＬ，ｄＮＰＴ（２．５ μｍｏｌ ／ Ｌ）２．０
μＬ，上下游引物（１０ μｍｏｌ ／ Ｌ）各 １．０ μＬ，ＤＮＡ 模板 ２．０ μＬ（１—１０ ｎｇ），ＥｘＴａｑ（５ Ｕ ／ μＬ）０．２５ μＬ，最后用超纯水

（ｄｄＨ２Ｏ）补至 ２５ μＬ。 ＰＣＲ 反应条件为：９５℃ ３ ｍｉｎ；９４℃ ３０ ｓ，５５℃ ３０ ｓ，７２℃ ３０ ｓ，３０ 个循环；７２℃ ５ ｍｉｎ。
以 ２％琼脂糖凝胶电泳检测 ＰＣＲ 产物。 样品送至上海派森诺测序公司（Ｐｅｒｓｏｎａｌｂｉｏ，Ｃｈｉｎａ），运用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ
ＭｉＳｅｑ 测序平台进行测序。
１．３．４　 ｎｉｆＨ 基因丰度测定

利用荧光定量 ＰＣＲ（Ｒｅａｌ⁃ｔｉｍｅ ＰＣＲ）技术检测 ｎｉｆＨ 基因拷贝数，反应在 ＡＢＩ７５００ 荧光定量 ＰＣＲ 仪（ＡＢＩ，
ＣＡ，ＵＳＡ）上进行，反应引物同 １．３．３ 所示。 反应体系为：２×ＳＹＢＲ ｒｅａｌ⁃ｔｉｍｅ ＰＣＲ ｐｒｅｍｉｘｔｕｒｅ（Ｂｉｏｔｅｋｅ， Ｂｅｉｊｉｎｇ）１０
μＬ，上下游引物（１０ μｍｏｌ ／ Ｌ）各 ０．４ μＬ，ＤＮＡ 模板 １．０ μＬ（１—１０ ｎｇ），最后用超纯水（ｄｄＨ２Ｏ）补至 ２０ μＬ。 荧

光定量 ＰＣＲ 反应条件为：９５℃ ５ ｍｉｎ；９５℃ １５ ｓ，６０℃ ３０ ｓ，４０ 个循环。 按照 Ｐｏｌｙ 方法［２３］，获得含有 ｎｉｆＨ 基因

的重组质粒，分别以 １０ 倍梯度稀释基因重组质粒得到标准曲线。 并根据标准曲线计算基因丰度，ｎｉｆＨ 丰度最

终被计算为每克干土的拷贝数。
１．４　 数据分析

利用 ＦＬＡＳＨ 软件对通过质量初筛的双端序列根据重叠碱基进行配对连接，从而获得每个样本的有效序

列。 通过 ＱＩＩＭＥ 软件调用 ＵＳＥＡＲＣＨ 检查并剔除嵌合体序列。 将优质序列聚类成操作分类单元（Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ
Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ Ｕｎｉｔ，ＯＴＵ），阈值设置为 ９７％，并选取每个 ＯＴＵ 中丰度最高的序列作为该 ＯＴＵ 的代表序列。 应用

ＲＤＰ⁃ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ 在 ＧｅｎＢａｎｋ 中对 ＯＴＵ 进行分类注释，统计各样品门和属水平上群落组成；使用 ＱＩＩＭＥ 软件，对
Ｃｈａｏ１、ＡＣＥ、Ｓｈａｎｎｏｎ 和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数进行计算。

采用 ＳＰＳＳ２１．０ 统计软件，通过单因素方差分析（ｏｎｅ⁃ｗａｙ ＡＮＯＶＡ，ｎ ＝ ３，Ｐ＜０．０５）和多重比较检验四类母

岩发育土壤化学性质、马尾松株高、地径、固氮菌 α 多样性指数、丰度和群落组成相对丰度的差异显著性（Ｐ＜
０．０５）；相关性分析用 ＳＰＳＳ２１．０ 和 Ｒ 软件完成；固氮菌群落结构聚类分析、非度量多维尺度分析（Ｎｏｎ⁃ｍｅｔｒｉｃ
ｍｕｌｔｉｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ ｓｃａｌｉｎｇ，ＮＭＤＳ）和冗余分析（Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ，ＲＤＡ）用 Ｒ 软件完成。

２　 结果与分析

２．１　 马尾松株高和地径

四类母岩马尾松株高和地径之间差异显著（Ｐ＜０．０５）（图 １）。 ＢＬ、ＦＱＳ、ＱＳ 和 ＢＡ 发育土壤下的马尾松株

高（地径）分别为 ２８２．３０ ｃｍ（２．７８ ｃｍ）、２９２．９３ ｃｍ（２．８４ ｃｍ）、３０５．１７ ｃｍ（３．０５ ｃｍ）和 ３４０．８３ ｃｍ（３．３６ ｃｍ），其中

ＢＡ 土壤下马尾松株高和地径显著高于 ＢＬ 和 ＦＱＳ（Ｐ＜０．０５）。 由此可知，ＢＡ 发育的土壤有利于马尾松生长。
２．２　 土壤化学性质和微生物量碳氮

不同母岩马尾松土壤化学性质如表 ２ 所示。 四类母岩发育马尾松土壤均呈弱酸性（ｐＨ＜６．５），ＱＳ 土壤

ｐＨ 最低为 ４．７１，显著低于其他母岩（Ｐ＜０．０５）。 土壤有机碳、全氮和碱解氮含量均是 ＢＡ 最高，分别为 ２８．３４
ｇ ／ ｋｇ、１．３２ ｇ ／ ｋｇ 和 １６８．５４ ｍｇ ／ ｋｇ，并与其他母岩差异显著（Ｐ＜０．０５）。 ＢＡ 土壤铵态氮含量最低，硝态氮含量最

高，分别与其他母岩差异不显著。 ＢＬ 土壤速效磷含量最高，速效钾含量最低。
不同母岩土壤微生物量碳和氮差异显著（Ｐ＜０．０５）（图 ２），且微生物量碳含量高于微生物量氮。 ＢＬ 土壤

微生物量碳含量显著高于其他母岩（Ｐ＜０．０５），ＢＡ 土壤微生物量碳含量最低，为 １４７．１３ ｍｇ ／ ｋｇ，但其土壤微生

物量氮含量显著高于其他母岩（Ｐ＜０．０５）。 由此可知，不同母岩发育马尾松土壤微生物量碳和氮呈现出不同

的变化趋势。
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图 １　 不同母岩发育土壤马尾松株高和地径

Ｆｉｇ．１　 Ｈｅｉｇｈｔ ａｎｄ ｇｒｏｕｎｄ ｄｉａｍｅｔｅｒ ｏｆ Ｐｉｎｕｓ ｍａｓｓｏｎｉａｎａ ｓｏｉｌｓ ｄｅｖｅｌｏｐｅｄ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐａｒｅｎｔ ｒｏｃｋｓ

ＢＬ：变余砂岩 Ｂｌａｓｔｏｐｓａｍｍｉｔｅ；ＦＱＳ：长石石英砂岩 Ｆｅｌｄｓｐａｔｈｉｃ ｑｕａｒｔｚ ｓａｎｄｓｔｏｎｅ；ＱＳ：石英砂岩 Ｑｕａｒｔｚ ｓａｎｄｓｔｏｎｅ；ＢＡ：玄武岩 Ｂａｓａｌｔ

表 ２　 不同母岩发育马尾松土壤化学性质

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ Ｐｉｎｕｓ ｍａｓｓｏｎｉａｎａ ｓｏｉｌｓ ｄｅｖｅｌｏｐｅｄ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐａｒｅｎｔ ｒｏｃｋｓ

母岩
Ｐａｒｅｎｔ
ｒｏｃｋ

ｐＨ
土壤有机碳

ＳＯＣ ／
（ｇ ／ ｋｇ）

全氮
ＴＮ ／

（ｇ ／ ｋｇ）

碱解氮
ＡＮ ／

（ｇ ／ ｋｇ）

铵态氮

ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ

／ （ｍｇ ／ ｋｇ）

硝态氮

ＮＯ－
３ ⁃Ｎ

／ （ｍｇ ／ ｋｇ）

速效磷
ＡＰ

／ （ｍｇ ／ ｋｇ）

速效钾
ＡＫ

／ （ｍｇ ／ ｋｇ）

ＢＬ ５．３０±０．１９ａ １６．２７±１．０５ｂｄ ０．８２±０．０６ｂ ９１．３１±６．６２ｂ ３．９１±０．３３ａ １．４７±０．０４ａ １．８６±０．１１ａｂ ９０．７９±３．４４ｃ

ＦＱＳ ５．２８±０．２４ａｃ １２．２９±０．８５ｃ ０．６０±０．０４ｃ ９０．５６±２．４５ｂ ３．９８±０．３７ａ １．４６±０．１６ａ １．５１±０．０９ａ １１０．６２±４．１３ｂｄ

ＱＳ ４．７１±０．１０ｂ １８．５５±０．４１ｂ ０．５７±０．０３ｃ １０２．３８±４．３３ｂ ３．１６±０．１８ａ １．４２±０．１６ａ １．１９±０．１６ｂ １５１．７８±２．５４ａ

ＢＡ ５．３２±０．０７ａ ２８．３４±１．４６ａ １．３２±０．０７ａ １６８．５４±５．７３ａ ３．１１±０．５８ａ １．５９±０．１４ａ １．２７±０．２４ｂ １１７．４４±２．５５ｂ

　 　 表中数值为平均值±标准差（ｎ＝ ３），同列数值不同小写字母表示差异显著（Ｐ＜０．０５）；ＳＯＣ：土壤有机碳 Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ；ＴＮ：全氮 Ｔｏｔａｌ

ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＡＮ：碱解氮 Ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｈｙｄｒｏｌｙｓｉｓ；ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ：铵态氮 Ａｍｍｏｎｉｕｍ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＮＯ－

３ ⁃Ｎ：硝态氮 Ｎｉｔｒａｔｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＡＰ：速效磷 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；ＡＫ：

速效钾 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ

２．３　 固氮微生物 ｎｉｆＨ 基因丰度

不同母岩马尾松土壤固氮微生物 ｎｉｆＨ 基因丰度差异显著（Ｐ＜０．０５）。 由图 ３ 可见，四类母岩土壤 ｎｉｆＨ 基

因丰度范围为 ０．１９×１０５—１．５×１０５ｃｏｐｉｅｓ ／ ｇ 干土。 ＢＡ 土壤 ｎｉｆＨ 基因丰度显著高于其他三类母岩（Ｐ＜０．０５），而
ＢＬ、ＦＱＳ 和 ＱＳ 之间差异不显著（Ｐ＞０．０５），大小顺序为 ＢＡ＞ＢＬ＞ＱＳ＞ＦＱＳ。

图 ２　 不同母岩发育马尾松土壤微生物量碳和氮

　 Ｆｉｇ． ２ 　 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｏｆ Ｐｉｎｕｓ

ｍａｓｓｏｎｉａｎａ ｓｏｉｌｓ ｄｅｖｅｌｏｐｅｄ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐａｒｅｎｔ ｒｏｃｋｓ

不同小写字母表示不同处理间差异达到显著水平（Ｐ＜０．０５）

图 ３　 不同母岩发育马尾松土壤样品 ｎｉｆＨ 基因丰度

　 Ｆｉｇ． ３ 　 Ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｎｉｆＨ ｇｅｎｅ ｉｎ Ｐｉｎｕｓ ｍａｓｓｏｎｉａｎａ ｓｏｉｌｓ

ｄｅｖｅｌｏｐｅｄ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐａｒｅｎｔ ｒｏｃｋｓ

不同小写字母表示不同处理间差异达到显著水平（Ｐ＜０．０５）
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　 　 为明确不同母岩土壤固氮微生物 ｎｉｆＨ 基因丰度差异的影响因素，由 ｎｉｆＨ 基因丰度与土壤化学性质、马尾

松株高和地径进行相关性分析。 结果表明（图 ４），ｎｉｆＨ 基因丰度分别与土壤有机碳、全氮、碱解氮、微生物量

氮含量和株高之间呈极显著正相关关系（Ｐ＜０．０１），与地径呈显著正相关关系（Ｐ＜０．０５）。 可知，固氮菌数量与

土壤氮素供应和马尾松生长之间关系密切。

图 ４　 群落多样性指数、ｎｉｆＨ 基因丰度与土壤化学性质、株高和地径相关性

Ｆｉｇ．４　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ， ｎｉｆＨ ｇｅｎｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ， Ｈｅｉｇｈｔ， ｇｒｏｕｎｄ ｄｉａｍｅｔｅｒ

∗和∗∗分别表示相关性显著在 Ｐ＜０．０５ 和 Ｐ＜０．０１ 水平。 ＳＭＢＣ：土壤微生物量碳 Ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ；ＳＭＢＮ：土壤微生物量氮 Ｓｏｉｌ

ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；Ｈ：株高 Ｈｅｉｇｈｔ；Ｇｄ：地径 Ｇｒｏｕｎｄ ｄｉａｍｅｔｅｒ；ｎｉｆＨ：ｎｉｆＨ 基因丰度 Ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｎｉｆＨ ｇｅｎｅ；Ｃｈａｏ１：Ｃｈａｏ１ 指数 Ｃｈａｏ１

ｉｎｄｅｘ；ＡＣＥ：ＡＣＥ 指数 ＡＣＥ ｉｎｄｅｘ；Ｓｉｍｐｓｏｎ：辛普森指数 Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ；Ｓｈａｎｎｏｎ：香农指数 Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

２．４　 固氮微生物测序结果和 α 多样性

利用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 平台对固氮微生物 ｎｉｆＨ 基因测序分析，ＢＬ、ＦＱＳ、ＱＳ 和 ＢＡ 土壤中获得质控后序列数

分别为 ４１３３８、３４２２９、３８２２３ 和 ４５４４１ 条（表 ３）。 把相似度水平≥９７％的序列聚为一个操作分类单元（ＯＴＵ），
其中 ＢＡ 土壤含有的 ＯＴＵｓ 数最多（２２０６ 个），ＦＱＳ 土壤 ＯＴＵｓ 数最少（１４７１ 个）。 由单因素方差分析可知（表
３），不同母岩发育马尾松土壤 α 多样性指数差异显著（Ｐ＜０．０５）。 四类母岩土壤 α 多样性指数变化趋势一致，
大小顺序均为 ＢＡ＞ＢＬ＞ＱＳ＞ＦＱＳ。 说明 ＢＡ 发育马尾松土壤固氮菌多样性相对更为丰富。

相关性分析结果表明（图 ４），Ｃｈａｏ１ 指数和 ＡＣＥ 指数与土壤全氮呈显著正相关关系（Ｐ＜０．０５）。 Ｓｉｍｐｓｏｎ
指数与土壤有机碳（ ｒ＝ ０．６５１，Ｐ＜０．０５）和碱解氮（ ｒ ＝ ０．６８８，Ｐ＜０．０５）均呈显著正相关关系；与全氮（ ｒ ＝ ０．７０９，
Ｐ＜０．０１）和微生物量氮（ ｒ ＝ ０．７５０，Ｐ＜０．０１）呈极显著正相关关系。 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数与土壤有机碳（ ｒ ＝ ０．７９１，Ｐ＜
０．０１）、全氮（ ｒ＝ ０．８６４，Ｐ＜０．０１）、碱解氮（ ｒ ＝ ０．８１４，Ｐ＜０．０１）和微生物量氮（ ｒ ＝ ０．８０８，Ｐ＜０．０１）均呈极显著正相

关关系，与株高（ ｒ＝ ０．５９４，Ｐ＜０．０５）和地径（ ｒ＝ ０．６２８，Ｐ＜０．０５）呈显著正相关关系。

表 ３　 不同母岩发育马尾松土壤固氮菌 α多样性

Ｔａｂｌｅ ３　 Ａｌｐｈａ Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｎｉｔｒｏｇｅｎ⁃ｆｉｘｉｎｇ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ Ｐｉｎｕｓ ｍａｓｓｏｎｉａｎａ ｓｏｉｌｓ ｄｅｖｅｌｏｐｅｄ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐａｒｅｎｔ ｒｏｃｋｓ

母岩
Ｐａｒｅｎｔ ｒｏｃｋ

序列
Ｒｅａｄｓ

操作分类单元
Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ

Ｕｎｉｔ（ＯＴＵ）

Ｃｈａｏ１ 指数
Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ

ＡＣＥ 指数
ＡＣＥ ｉｎｄｅｘ

香农指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

辛普森指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

ＢＬ ４１３３８±９８９ｂ ２０５３±１２６ａｃ １３５４．６１±４３．６６ａｃ １３５９．７８±４４．１４ａｃ ６．９０±０．１５ｂ ０．９６±０．０１ａｂ

ＦＱＳ ３４２２９±２７５ｃ １４７１±６０ｂ ９２６．６７±７６．２９ｂ ９２６．７８±４４．１６ｂ ６．５２±０．２７ｂ ０．９４±０．０１ｂ

ＱＳ ３８２２３±１３７１ｂｄ １５６１±６０ｂ ９７２．６８±６８．９１ｂ ９７３．５４±４０．５９ｂ ６．５３±０．５５ｂ ０．９５±０．０２ｂ

ＢＡ ４５４４１±１６７８ａ ２２０６±４８ａ １３９２．６５±２０６．７４ａ １４２４．１４±２１０．３０ａ ７．６４±０．１３ａ ０．９８±０．０１ａ
　 　 不同小写字母表示不同处理间差异达到显著水平（Ｐ＜０．０５）

２．５　 固氮微生物群落组成

通过对样品获得的 ＯＴＵｓ 进行归类，得到 ６ 个门、１４ 个纲、４１ 个目、６９ 个科和 １２２ 个属。 在门水平上，分
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别为变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、蓝藻门（Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）、放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、疣
微菌门（Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ）和浮霉菌门（Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ）（图 ５）。 变形菌门和蓝藻门为主要优势类群，相对丰度

分别为 ８４．０５％—９４．７１％和 ０．５７％—３．９４％。 蓝藻门和疣微菌门在四类母岩发育马尾松土壤之间差异极显著

（Ｐ＜０．０１），其中蓝藻门相对丰度在 ＢＬ 土壤最高。 变形菌门、厚壁菌门和放线菌门在四类母岩土壤之间差异

显著（Ｐ＜０．０５）。 变形菌门相对丰度在 ＢＡ 土壤显著高于其他母岩（Ｐ＜０．０５）；厚壁菌门相对丰度在 ＦＱＳ 土壤

最高（１．１９％），ＱＳ 土壤最低（０．０２％）；放线菌门相对丰度在 ＱＳ 土壤最高（０．１７％），ＦＱＳ 土壤最低（０．０４％）；疣
微菌门在 ＱＳ 土壤不存在；浮霉菌门仅在 ＱＳ 土壤存在，相对丰度为 ０．０２％。

图 ５　 不同母岩发育马尾松土壤固氮菌门和属水平组成

Ｆｉｇ．５　 Ｔｈｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ⁃ｆｉｘｉｎｇ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｔ ｔｈｅ ｐｈｙｌｕｍ ａｎｄ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌｓ ｉｎ Ｐｉｎｕｓ ｍａｓｓｏｎｉａｎａ ｓｏｉｌｓ ｄｅｖｅｌｏｐｅｄ ｆｒｏｍ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐａｒｅｎｔ ｒｏｃｋｓ

∗Ｐ＜０．０５，∗∗Ｐ＜０．０１

在属水平上，将平均相对丰度＜ ０． ３％类群归类为其他，得到 ２０ 个类群（图 ５）。 其中，慢生根瘤菌属

（Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ）、眉藻属（Ｃａｌｏｔｈｒｉｘ）、根瘤菌属（Ｒｈｉｚｏｂｉｕｍ）和固氮螺菌属（Ａｚｏｓｐｉｒｉｌｌｕｍ）为主要优势类群，相
对丰度分别为 ６５．１３％—７７．７８％、０．２６％—１１．２４％、１．１４％—７．７２％和 １．７１％—４．１４％。 慢生根瘤菌属在四类母

岩发育土壤之间差异显著（Ｐ＜０．０５）。 眉藻属、根瘤菌属和固氮螺菌属在四类母岩发育土壤之间差异极显著

（Ｐ＜０．０１）。 慢生根瘤菌属和固氮螺菌属相对丰度均在 ＢＡ 土壤最高；眉藻属相对丰度在 ＱＳ 土壤最高，ＢＡ 土
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壤最低；根瘤菌属相对丰度在 ＢＬ 土壤最高，ＢＡ 土壤最低。
２．６　 固氮菌群落结构及其与土壤化学性质的关系

基于 ＯＴＵ 层次聚类分析结果显示（图 ６），四类母岩发育马尾松土壤固氮菌群落结构差异明显，相同处理

的 ３ 个重复都聚类在一起。 ＮＭＤＳ 分析进一步证实了四类母岩发育马尾松土壤固氮菌群落结构差异明显（图
６）。 四类母岩土壤固氮菌群落结构在 ＮＭＤＳ１ 和 ＮＭＤＳ２ 发生明显分离，分布在不同象限内。 其中，ＢＡ 与

ＦＱＳ、ＢＬ 和 ＱＳ 距离较远，说明 ＢＡ 土壤固氮菌群落结构与其他母岩差异较大；ＦＱＳ 和 ＱＳ 相距较近，说明这二

类母岩发育土壤固氮菌群落结构相似度较高。

图 ６　 不同母岩土壤固氮菌群落结构的层次聚类树和 ＮＭＤＳ 分析

Ｆｉｇ．６　 Ｈｉｅｒａｒｃｈｉｃａｌ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ｔｒｅｅ ａｎｄ ｎｏｎｍｅｔｒｉｃ ｍｕｌｔｉｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ ｓｃａｌｉｎｇ ｏｆ ｔｈｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ⁃ｆｉｘｉｎｇ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｉｎ Ｐｉｎｕｓ

ｍａｓｓｏｎｉａｎａ ｓｏｉｌｓ ｄｅｖｅｌｏｐｅｄ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐａｒｅｎｔ ｒｏｃｋｓ

为进一步分析土壤化学性质对固氮菌群落结构的影响，对固氮菌群落结构与土壤化学性质进行冗余分析

（图 ７）。 结果表明，第 １ 轴（Ａ ｘ ｉ ｓ １）和第 ２ 轴（Ａ ｘ ｉ ｓ ２）分别解释了 ４６．９９％和 ３０．５６％的变异，两者累计解
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释变异量为 ７７．５５％。 由此可知，前两轴能够很好地反映土壤固氮菌群落组成与土壤化学成分之间的关系。
土壤有机碳、全氮、碱解氮和微生物量氮对固氮菌群落有极显著影响。

图 ７　 属水平固氮菌群落和土壤化学性质的冗余分析

Ｆｉｇ．７　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ⁃ｆｉｘｉｎｇ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅａｔ ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

３　 讨论

３．１　 不同母岩发育马尾松土壤对固氮菌丰度和多样性的影响

土壤能够为微生物生长提供所需养分，土壤养分的差异直接导致微生物数量和群落结构发生变化［２４］。
闫小莉和王德炉［２５］研究认为，土壤母岩对其发育土壤理化性质有显著影响。 因此，母岩也将间接对土壤微生

物种群数量和结构产生重要影响。 本研究中四类母岩发育马尾松土壤固氮菌丰度与 α 多样性指数变化规律

相同，均是玄武岩土壤显著高于其他母岩。 大量研究表明，土壤有机碳［２６］、氮［２７⁃２８］ 和根系分泌物［２９］ 是影响
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ｎｉｆＨ 基因丰度的主要因素。 Ｈｅｒｂｅｒｔ ［３０］研究认为，微生物固氮所需能量主要来源于土壤有机碳，每固定一分

子氮将需要 １６ 个 ＡＴＰ。 Ｃｏｅｌｈｏ 等［２７］ 研究认为，土壤氮含量增加将导致 ｎｉｆＨ 基因丰度降低；然而 Ｊｕｒａｅｖａ
等［２８］研究认为，ｎｉｆＨ 基因丰度随土壤氮含量增加而增加。 杨亚东等［２９］研究认为，植物生长越旺盛，根系分泌

物越多，越有利于固氮菌生长。 Ｎｅｌｓｏｎ 和 Ｍｅｌｅ［３１］研究表明，土壤质地对固氮菌数量影响较大，黏质土壤比沙

质土壤具有更多的 ｎｉｆＨ 基因丰度，与本研究结果相似。 本研究中玄武岩土壤 ｎｉｆＨ 基因丰度显著高于其他母

岩，这可能由于玄武岩土壤的有机碳和氮养分含量高，马尾松生长快，根系分泌物代谢物较多，为固氮菌生长

提供较多的碳源和氮源；而变余砂岩、石英砂岩和长石石英砂岩土壤养分含量低，不能为固氮菌生长提供充足

的碳源和养分，因此造成固氮微生物数量较少。 Ｈｕａｎｇ 等［３２］研究认为，植物会对土壤理化性质产生直接或间

接的影响。 与栽种前相比，本研究中四类母岩马尾松生长的土壤 ｐＨ 均有所下降，这可能由于马尾松生长过

程中根系分泌物或针叶在分解过程中产生酸性物质所致。 Ｓｉｌｖａ 等［３３］ 研究认为，土壤 ｐＨ 与 ｎｉｆＨ 基因丰度有

显著相关性。 然而，本研究中土壤 ｐＨ 与 ｎｉｆＨ 基因丰度没有显著相关性，与杨亚东等［２９］ 研究结果一致；但是

土壤 ｐＨ 在不同母岩发育土壤之间差异显著，因此土壤 ｐＨ 可能通过改变土壤理化性质［３４］，间接对固氮菌数

量产生一定影响。
微生物 α 多样性指数是评价土壤微生物群落多样性的重要指标，多样性指数越高表明微生物群落丰富

度和多样性越高，土壤肥力越高，土壤生态环境越稳定［３５］。 Ｃｈａｏ１ 或 ＡＣＥ 指数越大，表明群落丰富度越高。
Ｓｉｍｐｓｏｎ 和 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数越高表明群落多样性越高。 周燕等［３６］研究认为，固氮微生物多样性与植物凋落物和

根系分泌物关系密切。 本研究表明，玄武岩土壤固氮菌 α 多样性指数均显著高于其他母岩，表明玄武岩土壤

固氮菌的丰富度和多样性较高，可能由于马尾松生长较快，凋落物和根系分泌物增多，导致养分归还和转化速

率加快［３７］，土壤可利用养分含量增加，有利于固氮微生物生长繁殖。 本研究结果进一步佐证了土壤肥力（养
分）增高可促进土壤微生物多样性升高的论点［３８］。 石英砂岩和长石石英砂岩马尾松由于生长缓慢，凋落物和

根系分泌物较少，限制了固氮菌生长，因而导致固氮微生物丰富度和多样性指数较低。
本研究中土壤有机碳、全氮和碱解氮与 ｎｉｆＨ 基因丰度和多样性指数之间呈显著正相关性关系，进一步表

明不同母岩发育马尾松土壤有机碳、全氮和碱解氮含量差异是影响固氮菌数量和多样性的重要因素。 有研究

表明土壤氮素含量是微生物生长的限制因子，其与微生物数量和群落组成关系密切［３９］。 然而，本研究中土壤

铵态氮和硝态氮含量与固氮菌丰度和多样性指数并无显著相关性，这和何冬华［４０］等研究结果一致，说明土壤

环境因子对固氮菌的影响较为复杂。
３．２　 固氮菌群落与土壤质量之间的关系

固氮菌群落组成对土壤地力维持和植物生长有重要影响［４１］。 Ｐｏｌｙ 等［２３］ 研究表明，土壤类型和养分状况

对固氮菌群落结构影响较大。 本研究中四类母岩土壤优势门和属类群相似，但不同母岩中优势类群相对丰度

存在显著差异（图 ５）；层次聚类和 ＮＭＤＳ 分析也表明，四类母岩发育土壤固氮菌群落结构分离明显，因此母岩

对土壤固氮菌群落结构有显著影响。 本研究中变形菌门和蓝藻门是主要优势类群，且在不同母岩发育土壤中

差异显著。 相关研究认为，变形菌门广泛分布于土壤中且有较高的相对丰度，属于异养型微生物，具有嗜营养

特点，与土壤有机碳含量关系紧密，可用来指示土壤肥力状况［４２⁃４３］。 Ａｎｄｅｒｓｏｎ 等［４４］ 研究表明，植物可以增强

母岩土壤风化速率和促进养分释放。 玄武岩土壤在有机碳含量高和马尾松生长旺盛共同作用下促进变形菌

门菌群生长，导致变形菌门相对丰度显著高于其他母岩。 其中，慢生根瘤菌属相对丰度在玄武岩土壤最高；然
而眉藻属相对丰度在玄武岩土壤最低；可知变形菌门中不同属群对相同环境因子的响应存在差异，具有各自

的生态位。 蓝藻门为水生环境中优势固氮类群，在湿润环境下生长较好［４５⁃４６］。 目前，关于蓝藻门对氮固定的

贡献大小一直未达成共识［４７］。 Ｂｅｖｅｒｓｄｏｒｆ 等［４８］研究认为蓝藻门对氮固定的贡献较大，然而 Ｆｅｒｂｅｒ 等［４９］ 研究

认为蓝藻门对氮的固氮在整个环境氮库中贡献较小。 本研究中蓝藻门相对丰度在玄武岩土壤最低，变余砂岩

土壤最高；可能是由于玄武岩土壤为砂质粘壤土［１９］，土壤透水好，抑制了蓝藻门固氮菌的生长；变余砂岩土壤

为壤质粘土［１９］，土壤透水性差，且 ７ 月雨水较多，土壤易于板结和积水，有利于其生长繁殖；同时变余砂岩土
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壤蓝藻门相对丰度高导致铵态氮含量较高，然而铵态氮含量与其他母岩差异不显著，可见蓝藻门在变余砂岩

土壤中可能对氮固定的贡献不大。 厚壁菌门具有寡营养特点，同时分泌大量有害物质，干扰植物正常氮素代

谢，不利于植物生长［１３］。 厚壁菌门相对丰度在长石石英砂岩土壤最高，因此推测长石石英砂岩马尾松生长缓

慢可能与该菌群有关。 疣微菌门极富生态多样性，对环境耐受能力强，具有降解烃类能力［５０］。 在马尾松生长

过程中，疣微菌门固氮的同时所降解的烃类物质可能是马尾松所产生的次级代谢产物，次级代谢产物的积累

将不利于其生长［５１］。 本研究中疣微菌门相对丰度在玄武岩和长石石英砂岩土壤较高，变余砂岩土壤较少，石
英砂岩土壤未检测到。 因此，不同母岩发育土壤中疣微菌门的减少或消失，可能也是抑制马尾松生长的一个

重要因素。
本研究发现，土壤有机碳、全氮、碱解氮和微生物量氮是固氮菌群落结构的主要影响因素。 Ｏｒｒ 等［５２］研究

也认为土壤有机碳和氮对固氮菌群落结构有显著影响，同时有机碳、全氮和碱解氮相互之间有显著相关性；由
此可知，固氮菌群落结构可能由几个关联性较强的化学指标共同进行调控。 综上所述，玄武岩土壤有机碳、全
氮、碱解氮和微生物量氮显著高于其他母岩，土壤肥力较高，有利于马尾松生长，对优化固氮菌群落结构和促

进土壤氮固定具有重要作用。 今后研究中需要开展相应的野外试验，与池栽试验进行相互印证；同时对参与

马尾松凋落物分解和拮抗致害真菌等重要微生物功能类群进行深入的研究，有利于进一步解释不同母岩发育

马尾松土壤质量差异的微生物机理，为马尾松适地造林提供充分的理论依据。

４　 结论

四类母岩土壤固氮菌（ｎｉｆＨ）基因丰度和群落 α 多样性指数差异显著，表现为玄武岩＞变余砂岩＞石英砂

岩＞长石石英砂岩。 变形菌门和蓝藻门相对丰度占到固氮菌总量的 ８７．９９％—９５．２９％，是四类母岩土壤共有

的优势群落，其中玄武岩土壤所占比例最高。 厚壁菌门和疣微菌门通过自身代谢产物对马尾松生长具有重要

影响。 土壤有机碳、全氮和碱解氮是影响四类母岩土壤固氮菌丰度、群落结构和 α 多样性的主要因素。 因

此，马尾松在不同母岩发育土壤栽种时，应根据母岩特性采取有效措施，改善土壤养分状况，优化土壤固氮菌

群落结构，提高土壤固氮能力，实现人工林速生丰产及可持续经营。

参考文献（Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓ）：

［ １ ］　 Ｋｕｙｐｅｒｓ Ｍ Ｍ Ｍ， Ｍａｒｃｈａｎｔ Ｈ Ｋ， Ｋａｒｔａｌ Ｂ． Ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ⁃ｃｙｃｌｉｎｇ ｎｅｔｗｏｒｋ． Ｎａｔｕｒｅ Ｒｅｖｉｅｗｓ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１８， １６（５）： ２６３⁃２７６．

［ ２ ］ 　 Ｇａｌｌｏｗａｙ Ｊ Ｎ， Ｄｅｎｔｅｎｅｒ Ｆ Ｊ， Ｃａｐｏｎｅ Ｄ Ｇ， Ｂｏｙｅｒ Ｅ Ｗ， Ｈｏｗａｒｔｈ Ｒ Ｗ， Ｓｅｉｔｚｉｎｇｅｒ Ｓ Ｐ， Ａｓｎｅｒ Ｇ Ｐ， Ｃｌｅｖｅｌａｎｄ Ｃ Ｃ， Ｇｒｅｅｎ Ｐ Ａ， Ｈｏｌｌａｎｄ Ｅ Ａ， Ｋａｒｌ

Ｄ Ｍ， Ｍｉｃｈａｅｌｓ Ａ Ｆ， Ｐｏｒｔｅｒ Ｊ Ｈ， Ｔｏｗｎｓｅｎｄ Ａ Ｒ， Ｖöｏｓｍａｒｔｙ Ｃ Ｊ． Ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｃｙｃｌｅｓ： ｐａｓｔ， ｐｒｅｓｅｎｔ， ａｎｄ ｆｕｔｕｒｅ． Ｂｉｏｇｅｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ， ２００４， ７０（２）： １５３⁃

２２６．

［ ３ ］ 　 Ｄｏｓ Ｓａｎｔｏｓ Ｐ Ｃ， Ｆａｎｇ Ｚ， Ｍａｓｏｎ Ｓ Ｗ， Ｓｅｔｕｂａｌ Ｊ Ｃ， Ｄｉｘｏｎ Ｒ． Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｆｉｘａｔｉｏｎ ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎａｓｅ⁃ｌｉｋｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ａｍｏｎｇｓｔ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ

ｇｅｎｏｍｅ． ＢＭＣ Ｇｅｎｏｍｉｃｓ， ２０１２， １３（１）： １６２．

［ ４ ］ 　 彭卫福． 土壤肥力对水稻氮素利用效率和氮循环相关微生物的影响［Ｄ］． 南昌： 江西农业大学， ２０１７．

［ ５ ］ 　 李建宏， 李雪萍， 卢虎， 姚拓， 王理德， 郭春秀， 师尚礼． 高寒地区不同退化草地植被特性和土壤固氮菌群特性及其相关性． 生态学报，

２０１７， ３７（１１）： ３６４７⁃３６５４．

［ ６ ］ 　 Ｒｅｅｓ Ｄ Ｃ， Ａｋｉｆ Ｔｅｚｃａｎ Ｆ， Ｈａｙｎｅｓ Ｃ Ａ， Ｗａｌｔｏｎ Ｍ Ｙ， Ａｎｄｒａｄｅ Ｓ， Ｅｉｎｓｌｅ Ｏ， Ｈｏｗａｒｄ Ｊ Ｂ． Ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ ｂａｓｉｓ ｏｆ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｆｉｘａｔｉｏｎ．

Ｐｈｉｌｏｓｏｐｈｉｃａｌ Ｔｒａｎｓａｃｔｉｏｎｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｒｏｙａｌ Ｓｏｃｉｅｔｙ Ａ： Ｍａｔｈｅｍａｔｉｃａｌ， Ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ Ｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ， ２００５， ３６３（１８２９）： ９７１⁃９８４．

［ ７ ］ 　 张晶， 张惠文， 李新宇， 苏振成， 张成刚． 土壤微生物生态过程与微生物功能基因多样性． 应用生态学报， ２００６， １７（６）： １１２９⁃１１３２．

［ ８ ］ 　 Ｔａｎｇ Ｈ， Ｙｕ Ｍ， Ｗａｎｇ Ｙ Ｙ， Ｈａｎ Ｘ Ｗ， Ｗａｎｇ Ｘ Ｇ， Ｊｉｎ Ｗ， Ｃｈｉ Ｆ Ｑ， Ｗｅｉ Ｄ． Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｌｏｎｇ⁃ｔｅｒｍ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｎ ｎｉｆＨ ｇｅｎｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ

ｂｌａｃｋ ｓｏｉｌ． Ａｆｒｉｃａｎ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ Ｒｅｓｅａｒｃｈ， ２０１２， ６（１１）： ２６５９⁃２６６６．

［ ９ ］ 　 洪伟， 吴承祯． 马尾松人工林经营模式及其应用． 北京： 中国林业出版社， １９９９： １⁃５．

［１０］ 　 Ｓｈｅｎｇ Ｒ， Ｑｉｎ Ｈ Ｌ， Ｏ′Ｄｏｎｎｅｌｌ Ａ Ｇ， Ｈｕａｎｇ Ｓ， Ｗｕ Ｊ Ｓ， Ｗｅｉ Ｗ Ｘ． Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｓｕｃｃｅｓｓｉｏｎ ｉｎ ｐａｄｄｙ ｓｏｉｌｓ ｄｅｒｉｖｅｄ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐａｒｅｎｔ ｍａｔｅｒｉａｌｓ．

Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｓｏｉｌｓ ａｎｄ Ｓｅｄｉｍｅｎｔｓ， ２０１５， １５（４）： ９８２⁃９９２．

［１１］ 　 Ｗａｎｇ Ｙ Ｓ， Ｌｉ Ｃ Ｎ， Ｋｏｕ Ｙ Ｐ， Ｗａｎｇ Ｊ Ｊ， Ｔｕ Ｂ， Ｌｉ Ｈ， Ｌｉ Ｘ Ｚ， Ｗａｎｇ Ｃ Ｔ， Ｙａｏ Ｍ Ｊ． Ｓｏｉｌ ｐＨ ｉｓ ａ ｍａｊｏｒ ｄｒｉｖｅｒ ｏｆ ｓｏｉｌ ｄｉａｚｏｔｒｏｐｈｉｃ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

ａｓｓｅｍｂｌｙ ｉｎ Ｑｉｎｇｈａｉ⁃Ｔｉｂｅｔ ａｌｐｉｎｅ ｍｅａｄｏｗｓ． Ｓｏｉｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ， ２０１７， １１５： ５４７⁃５５５．

９９１６　 １７ 期 　 　 　 赵辉　 等：不同母岩发育马尾松土壤固氮菌群落结构和丰度特征 　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

［１２］　 Ｊｕｎｇ Ｊ， Ｙｅｏｍ Ｊ， Ｋｉｍ Ｊ， Ｈａｎ Ｊ， Ｌｉｍ Ｈ Ｓ， Ｐａｒｋ Ｈ， Ｈｙｕｍ Ｓ， Ｐａｒｋ Ｗ． Ｃｈａｎｇｅ ｉｎ ｇｅｎｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｉｎ ｔｈｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｂｉｏｇｅｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｃｙｃｌｅ ｗｉｔｈ

ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ａｄｄｉｔｉｏｎ ｉｎ Ａｎｔａｒｃｔｉｃ ｓｏｉｌｓ． Ｒｅｓｅａｒｃｈ ｉｎ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１１， １６２（１０）： １０１８⁃１０２６．

［１３］ 　 Ｓｕｎ Ｌ， Ｇａｏ Ｊ Ｓ， Ｈｕａｎｇ Ｔ， Ｋｅｎｄａｌｌ Ｊ Ｒ Ａ， Ｓｈｅｎ Ｑ Ｒ， Ｚｈａｎｇ Ｒ Ｆ． Ｐａｒｅｎｔａｌ ｍａｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ ｄｅｔｅｒｍｉｎｅ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ

ａｎｄ ｆｅｒｔｉｌｉｔｙ． ＦＥＭＳ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ Ｅｃｏｌｏｇｙ， ２０１５， ９１（１）： １⁃１０．

［１４］ 　 Ｈａｙｄｅｎ Ｈ Ｌ， Ｄｒａｋｅ Ｊ， Ｉｍｈｏｆ Ｍ， Ｏｘｌｅｙ Ａ Ｐ Ａ， Ｎｏｒｎｇ Ｓ， Ｍｅｌｅ Ｐ Ｍ． Ｔｈｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｃｙｃｌｅ ｇｅｎｅｓ ａｍｏＡ ａｎｄ ｎｉｆＨ ｄｅｐｅｎｄｓ ｏｎ ｌａｎｄ⁃ｕｓｅｓ

ａｎｄ ｓｏｉｌ ｔｙｐｅｓ ｉｎ Ｓｏｕｔｈ⁃Ｅａｓｔｅｒｎ Ａｕｓｔｒａｌｉａ． Ｓｏｉｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ， ２０１０， ４２（１０）： １７７４⁃１７８３．

［１５］ 　 Ｗａｎｇ Ｑ， Ｑｕｅｎｓｅｎ ＩＩＩ Ｊ Ｆ， Ｆｉｓｈ Ｊ Ａ， Ｌｅｅ Ｋ Ｔ， Ｓｕｎ Ｙ Ｎ， Ｔｉｅｄｊｅ Ｊ Ｍ， Ｃｏｌｅ Ｊ Ｒ． Ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｏｆ ｎｉｆＨ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｆｏｕｒ ｔｅｒｒｅｓｔｒｉａｌ ｃｌｉｍａｔｉｃ ｚｏｎｅｓ

ｅｘｐｌｏｒｅｄ ｗｉｔｈ ｔａｒｇｅｔｅｄ ｍｅｔａｇｅｎｏｍｉｃｓ ｕｓｉｎｇ ＦｒａｍｅＢｏｔ， ａ ｎｅｗ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ ｔｏｏｌ． ｍＢｉｏ， ２０１３， ４（５）： ｅ００５９２⁃１３．

［１６］ 　 张秋芳， 谢锦升， 陈奶寿， 陈坦吕， 茂奎， 张浩， 杨玉盛． 生态恢复对马尾松叶片化学计量及氮磷转移的影响． 生态学报， ２０１７， ３７（１）：

２６７⁃２７６．

［１７］ 　 陈婷敬， 周运超， 杨乃坤， 李华林． 不同岩性土壤上马尾松优良种源育苗研究． 浙江林业科技， ２０１４， ３４（６）： ５９⁃６４．

［１８］ 　 赵汝东， 樊剑波， 何园球， 宋春丽， 屠人凤， 谭炳昌． 不同母岩区马尾松人工林土壤酶活性及微生物学性质研究． 生态环境学报， ２０１１，

２０（２）： ２５３⁃２５８．

［１９］ 　 余星， 周运超， 陈婷敬， 李华林， 丁光玲， 雍俊． 马尾松古蓬种源育苗过程对不同岩石发育土壤理化性质的响应． 中南林业科技大学学

报， ２０１６， ３６（６）： ３４⁃３９．

［２０］ 　 鲁如坤． 土壤农业化学分析方法． 北京： 中国农业科技出版社， １９９９： １４６⁃１９１．

［２１］ 　 吴金水， 林启美， 黄巧云， 肖和艾． 土壤微生物生物量测定方法及其应用． 北京： 气象出版社， ２００６： ５４⁃７３．

［２２］ 　 Ｒöｓｃｈ Ｃ， Ｍｅｒｇｅｌ Ａ， Ｂｏｔｈｅ Ｈ． Ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｄｅｎｉｔｒｉｆｙｉｎｇ ａｎｄ ｄｉｎｉｔｒｏｇｅｎ⁃ｆｉｘｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ａｎ ａｃｉｄ ｆｏｒｅｓｔ ｓｏｉｌ． Ａｐｐｌｉｅｄ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ

Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２００２， ６８（８）： ３８１８⁃３８２９．

［２３］ 　 Ｐｏｌｙ Ｆ， Ｒａｎｊａｒｄ Ｌ， Ｎａｚａｒｅｔ Ｓ， Ｇｏｕｒｂｉèｒｅ Ｆ， Ｍｏｎｒｏｚｉｅｒ Ｌ Ｊ． Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｎｉｆＨ ｇｅｎｅ ｐｏｏｌｓ ｉｎ ｓｏｉｌｓ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｓ ｗｉｔｈ ｃｏｎｔｒａｓｔｉｎｇ

ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ． Ａｐｐｌｉｅｄ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２００１， ６７（５）： ２２５５⁃２２６２．

［２４］ 　 Ｙａｒｗｏｏｄ Ｓ， Ｗｉｃｋ Ａ， Ｗｉｌｌｉａｍｓ Ｍ， Ｄａｎｉｅｌｓ Ｗ Ｌ． Ｐａｒｅｎｔ ｍａｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｆｏｌｌｏｗｉｎｇ ３０⁃ｙｅａｒｓ ｏｆ

ｒｏｃｋ ｗｅａｔｈｅｒｉｎｇ ａｎｄ ｐｅｄｏｇｅｎｅｓｉｓ． Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ Ｅｃｏｌｏｇｙ， ２０１５， ６９（２）： ３８３⁃３９４．

［２５］ 　 闫小莉， 王德炉． 不同类型土壤栽培对苦丁茶树叶片生长和光合特性的影响． 生态学报， ２０１９， ３９（１９）： ７２０８⁃７２１７．

［２６］ 　 Ｌｅｖｙ⁃Ｂｏｏｔｈ Ｄ Ｊ， Ｗｉｎｄｅｒ Ｒ Ｓ． Ｑｕａｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｒｅｄｕｃｔａｓｅ ａｎｄ ｎｉｔｒｉｔｅ ｒｅｄｕｃｔａｓｅ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｓｏｉｌ ｏｆ ｔｈｉｎｎｅｄ ａｎｄ ｃｌｅａｒ⁃ｃｕｔ Ｄｏｕｇｌａｓ⁃ｆｉｒ ｓｔａｎｄｓ ｂｙ

ｕｓｉｎｇ ｒｅａｌ⁃ｔｉｍｅ ＰＣＲ． Ａｐｐｌｉｅｄ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１０， ７６（２１）： ７１１６⁃７１２５．

［２７］ 　 Ｃｏｅｌｈｏ Ｍ Ｒ Ｒ， Ｍａｒｒｉｅｌ Ｉ Ｅ， Ｊｅｎｋｉｎｓ Ｓ Ｎ， Ｌａｎｙｏｎ Ｃ Ｖ， Ｓｅｌｄｉｎ Ｌ， Ｏ′Ｄｏｎｎｅｌｌ Ａ Ｇ． Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ａｎｄ ｑｕａｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｎｉｆＨ ｇｅｎｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｉｎ

ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｏｆ ｓｏｒｇｈｕｍ （Ｓｏｒｇｈｕｍ ｂｉｃｏｌｏｒ） ｓｏｗｎ ｗｉｔｈ ｔｗｏ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ． Ａｐｐｌｉｅｄ Ｓｏｉｌ Ｅｃｏｌｏｇｙ， ２００９， ４２（１）： ４８⁃５３．

［２８］ 　 Ｊｕｒａｅｖａ Ｄ， Ｇｅｏｒｇｅ Ｅ， Ｄａｖｒａｎｏｖ Ｋ， Ｒｕｐｐｅｌ Ｓ． Ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ａｎｄ ｑｕａｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｎｉｆＨ ｇｅｎｅ ｉｎ ｓｈｏｏｔ ａｎｄ ｒｏｏｔ ｏｆ ｃｕｃｕｍｂｅｒ ｐｌａｎｔｓ． Ｃａｎａｄｉａｎ Ｊｏｕｒｎａｌ

ｏｆ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２００６， ５２（８）： ７３１⁃７３９．

［２９］ 　 杨亚东， 冯晓敏， 胡跃高， 任长忠， 曾昭海． 豆科作物间作燕麦对土壤固氮微生物丰度和群落结构的影响． 应用生态学报， ２０１７， ２８（３）：

９５７⁃９６５．

［３０］ 　 Ｈｅｒｂｅｒｔ Ｒ Ａ． Ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｃｙｃｌｉｎｇ ｉｎ ｃｏａｓｔａｌ ｍａｒｉｎｅ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍｓ． ＦＥＭＳ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ Ｒｅｖｉｅｗｓ， １９９９， ２３（５）： ５６３⁃５９０．

［３１］ 　 Ｎｅｌｓｏｎ Ｄ Ｒ， Ｍｅｌｅ Ｐ Ｍ． Ｔｈｅ ｉｍｐａｃｔ ｏｆ ｃｒｏｐ ｒｅｓｉｄｕｅ ａｍｅｎｄｍｅｎｔｓ ａｎｄ ｌｉｍｅ ｏｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ⁃ｆｉｘｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｔｈｅ ｗｈｅａｔ

ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ． Ａｕｓｔｒａｌｉａｎ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｓｏｉｌ Ｒｅｓｅａｒｃｈ， ２００６， ４４（４）： ３１９⁃３２９．

［３２］ 　 Ｈｕａｎｇ Ｗ Ｊ， Ｌｉｕ Ｊ Ｘ， Ｈａｎ Ｔ Ｆ， Ｚｈａｎｇ Ｄ Ｑ， Ｈｕａｎｇ Ｓ Ｊ， Ｚｈｏｕ Ｇ Ｙ． Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｌａｎｔ ｃｏｖｅｒｓ ｃｈａｎｇｅ ｓｏｉｌ ｒｅｓｐｉｒａｔｉｏｎ ａｎｄ ｉｔｓ ｓｏｕｒｃｅｓ ｉｎ ｓｕｂｔｒｏｐｉｃｓ．

Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｆｅｒｔｉｌｉｔｙ ｏｆ Ｓｏｉｌｓ， ２０１７， ５３（４）： ４６９⁃４７８．

［３３］ 　 Ｓｉｌｖａ Ｍ Ｃ Ｐ Ｅ， Ｓｃｈｌｏｔｅｒ⁃Ｈａｉ Ｂ， Ｓｃｈｌｏｔｅｒ Ｍ， ｖａｎ Ｅｌｓａｓ Ｊ Ｄ， Ｓａｌｌｅｓ Ｊ Ｆ． Ｔｅｍｐｏｒａｌ ｄｙｎａｍｉｃｓ ｏｆ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｎｄ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｎｉｔｒｏｇｅｎ⁃ｆｉｘｉｎｇ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｃｒｏｓｓ ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ ｓｏｉｌｓ． ＰＬｏＳ Ｏｎｅ， ２０１３， ８（９）： ｅ７４５００．

［３４］ 　 乔沙沙， 周永娜， 刘晋仙， 景炬辉， 贾彤， 李毳， 杨欣， 柴宝峰． 关帝山针叶林土壤细菌群落结构特征． 林业科学， ２０１７， ５３（２）： ８９⁃９９．

［３５］ 　 Ｙａｎｇ Ｙ， Ｗａｎｇ Ｎ， Ｇｕｏ Ｘ Ｙ， Ｚｈａｎｇ Ｙ， Ｙｅ Ｂ Ｐ． Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｉｎ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｏｆ ｍａｉｚｅ ｂｙ ｈｉｇｈ⁃

ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｐｙｒｏｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ． ＰＬｏＳ Ｏｎｅ， ２０１７， １２（５）： ｅ０１７８４２５．

［３６］ 　 周燕， 刘彩霞， 徐秋芳， 梁辰飞， 陈俊辉， 秦华， 李永春． 毛竹入侵森林对固氮微生物群落结构和丰度的影响． 植物营养与肥料学报，

２０１８， ２４（４）： １０４７⁃１０５７．

［３７］ 　 葛晓改， 肖文发， 曾立雄， 黄志霖， 付甜， 封晓辉． 不同林龄马尾松凋落物基质质量与土壤养分的关系． 生态学报， ２０１２， ３２（３）：

８５２⁃８６２．

［３８］ 　 刘株秀， 刘俊杰， 徐艳霞， 张武， 米刚， 姚钦， 王光华． 不同大豆连作年限对黑土细菌群落结构的影响． 生态学报， ２０１９， ３９（１２）：

４３３７⁃４３４６．

［３９］ 　 Ｓａｒａｔｈｃｈａｎｄｒａ Ｓ Ｕ， Ｇｈａｎｉ Ａ， Ｙｅａｔｅｓ Ｇ Ｗ， Ｂｕｒｃｈ Ｇ， Ｃｏｘ Ｎ Ｒ． Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ａｎｄ ｐｈｏｓｐｈａｔｅ ｆｅｒｔｉｌｉｓｅｒｓ ｏｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ａｎｄ ｎｅｍａｔｏｄｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ

００２６ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４０ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

ｐａｓｔｕｒｅ ｓｏｉｌｓ． Ｓｏｉｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ， ２００１， ３３（７ ／ ８）： ９５３⁃９６４．

［４０］ 　 何冬华， 沈秋兰， 徐秋芳， 陈俊辉， 程敏， 毛新伟， 李永春． 不同年限毛竹林土壤固氮菌群落结构和丰度的演变． 土壤学报， ２０１５， ５２

（４）： ９３４⁃９４２．

［４１］ 　 冯晓敏， 杨永， 任长忠， 胡跃高， 曾昭海． 燕麦 ／ 大豆和燕麦 ／ 花生间作对根际土壤固氮细菌多样性与群落结构的影响． 中国农业大学学

报， ２０１６， ２１（１）： ２２⁃３２．

［４２］ 　 Ｌｉｇｉ Ｔ， Ｏｏｐｋａｕｐ Ｋ， Ｔｒｕｕ Ｍ， Ｐｒｅｅｍ Ｊ Ｋ， Ｎõｌｖａｋ Ｈ， Ｍｉｔｓｃｈ Ｗ Ｊ， Ｍａｎｄｅｒ Ü， Ｔｒｕｕ Ｊ． Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｓｏｉｌ ａｎｄ

ｓｅｄｉｍｅｎｔ ｏｆ ａ ｃｒｅａｔｅｄ ｒｉｖｅｒｉｎｅ ｗｅｔｌａｎｄ ｃｏｍｐｌｅｘ ｕｓｉｎｇ ｈｉｇｈ⁃ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ １６Ｓ ｒＲＮＡ ａｍｐｌｉｃｏｎ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ． Ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ Ｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇ， ２０１４， ７２： ５６⁃６６．

［４３］ 　 Ｆａｚｉ Ｓ， Ａｍａｌｆｉｔａｎｏ Ｓ， Ｐｅｒｎｔｈａｌｅｒ Ｊ， Ｐｕｄｄｕ Ａ． Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｂｅｎｔｈｉｃ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ ｉｎ ｈｅａｄｗａｔｅｒ ｓｔｒｅａｍ ｍｉｃｒｏｈａｂｉｔａｔｓ．

Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２００５， ７（１０）： １６３３⁃１６４０．

［４４］ 　 Ａｎｄｅｒｓｏｎ Ｄ Ｗ． Ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｐａｒｅｎｔ ｍａｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｎ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｃｙｃｌｉｎｇ ｉｎ ｔｅｍｐｅｒａｔｅ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍｓ． Ｂｉｏｇｅｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ， １９８８， ５（１）：

７１⁃９７．

［４５］ 　 Ｃａｖａｃｉｎｉ Ｐ． Ｓｏｉｌ ａｌｇａｅ ｆｒｏｍ ｎｏｒｔｈｅｒｎ Ｖｉｃｔｏｒｉａ Ｌａｎｄ （Ａｎｔａｒｃｔｉｃａ） ． Ｐｏｌａｒ Ｂｉｏｓｃｉｅｎｃｅ， ２００１， １４： ４５⁃６０．

［４６］ 　 Ｚｅｈｒ Ｊ Ｐ， Ｊｅｎｋｉｎｓ Ｂ Ｄ， Ｓｈｏｒｔ Ｓ Ｍ， Ｓｔｅｗａｒｄ Ｇ Ｆ． Ｎｉｔｒｏｇｅｎａｓｅ ｇｅｎｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ： ａ ｃｒｏｓｓ⁃ｓｙｓｔｅｍ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ．

Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２００３， ５（７）： ５３９⁃５５４．

［４７］ 　 Ｈａｄａｓ Ｏ， Ｐｉｎｋａｓ Ｒ， Ｍａｌｉｎｓｋｙ⁃Ｒｕｓｈａｎｓｋｙ Ｎ， Ｎｉｓｈｒｉ Ａ， Ｋａｐｌａｎ Ａ， Ｒｉｍｍｅｒ Ａ， Ｓｕｋｅｎｉｋ Ａ． Ａｐｐｅａｒａｎｃｅ ａｎｄ ｅｓｔａｂｌｉｓｈｍｅｎｔ ｏｆ ｄｉａｚｏｔｒｏｐｈｉｃ

ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ Ｌａｋｅ Ｋｉｎｎｅｒｅｔ， Ｉｓｒａｅｌ． Ｆｒｅｓｈｗａｔｅｒ Ｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１２， ５７（６）： １２１４⁃１２２７．

［４８］ 　 Ｂｅｖｅｒｓｄｏｒｆ Ｌ Ｊ， Ｍｉｌｌｅｒ Ｔ Ｒ， ＭｃＭａｈｏｎ Ｋ Ｄ． Ｔｈｅ ｒｏｌｅ ｏｆ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｆｉｘａｔｉｏｎ ｉｎ ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａｌ ｂｌｏｏｍ ｔｏｘｉｃｉｔｙ ｉｎ ａ ｔｅｍｐｅｒａｔｅ， Ｅｕｔｒｏｐｈｉｃ Ｌａｋｅ． ＰＬｏＳ

Ｏｎｅ， ２０１３， ８（２）： ｅ５６１０３．

［４９］ 　 Ｆｅｒｂｅｒ Ｌ Ｒ， Ｌｅｖｉｎｅ Ｓ Ｎ， Ｌｉｎｉ Ａ， Ｌｉｖｉｎｇｓｔｏｎ Ｇ Ｐ． Ｄｏ ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ ｄｏｍｉｎａｔｅ ｉｎ ｅｕｔｒｏｐｈｉｃ ｌａｋｅｓ ｂｅｃａｕｓｅ ｔｈｅｙ ｆｉｘ ａｔｍｏｓｐｈｅｒｉｃ ｎｉｔｒｏｇｅｎ？ Ｆｒｅｓｈｗａｔｅｒ

Ｂｉｏｌｏｇｙ， ２００４， ４９（６）： ６９０⁃７０８．

［５０］ 　 Ｓａｎｇｗａｎ Ｐ， Ｃｈｅｎ Ｘ Ｌ， Ｈｕｇｅｎｈｏｌｔｚ Ｐ， Ｊａｎｓｓｅｎ Ｐ Ｈ． Ｃｈｔｈｏｎｉｏｂａｃｔｅｒ ｆｌａｖｕｓ ｇｅｎ． ｎｏｖ．， ｓｐ． ｎｏｖ．， ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ ｐｕｒｅ⁃ｃｕｌｔｕｒｅ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｖｅ ｏｆ ｓｕｂｄｉｖｉｓｉｏｎ

ｔｗｏ， Ｓｐａｒｔｏｂａｃｔｅｒｉａ ｃｌａｓｓｉｓ ｎｏｖ．， ｏｆ ｔｈｅ ｐｈｙｌｕｍ Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ． Ａｐｐｌｉｅｄ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２００４， ７０（１０）： ５８７５⁃５８８１．

［５１］ 　 倪惠菁， 苏文会， 范少辉， 曾宪礼， 金艺． 养分输入方式对森林生态系统土壤养分循环的影响研究进展． 生态学杂志， ２０１９， ３８（３）：

８６３⁃８７２．

［５２］ 　 Ｏｒｒ Ｃ Ｈ， Ｊａｍｅｓ Ａ， Ｌｅｉｆｅｒｔ Ｃ， Ｃｏｏｐｅｒ Ｊ Ｍ， Ｃｕｍｍｉｎｇｓ Ｓ Ｐ． Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｏｆ ｆｒｅｅ⁃ｌｉｖｉｎｇ ｎｉｔｒｏｇｅｎ⁃ｆｉｘｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ｔｏｔａｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｏｒｇａｎｉｃ

ａｎｄ ｃｏｎｖｅｎｔｉｏｎａｌｌｙ ｍａｎａｇｅｄ ｓｏｉｌｓ． Ａｐｐｌｉｅｄ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１１， ７７（３）： ９１１⁃９１９．

１０２６　 １７ 期 　 　 　 赵辉　 等：不同母岩发育马尾松土壤固氮菌群落结构和丰度特征 　


