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呼伦贝尔沙地樟子松人工林土壤细菌群落结构与功能
预测

丁钰珮１，２，杜宇佳１，高广磊１，３，∗，张 　 英１，曹红雨１，朱宾宾４，杨思远１，张儆醒１，
邱　 业１，刘惠林１

１ 北京林业大学水土保持学院，水土保持国家林业和草原局重点实验室，北京　 １０００８３

２ 北京师范大学地理科学学部，北京　 １００８７５

３ 宁夏盐池毛乌素沙地生态系统国家定位观测研究站，盐池　 ７５１５００

４ 呼伦贝尔市林业科学研究所，呼伦贝尔　 ０２１０００

摘要：为揭示呼伦贝尔沙地樟子松人工林土壤细菌群落结构和功能特征，以 ３ 种林龄（２５ ａ、３４ ａ 和 ４３ ａ）沙地樟子松人工林为

研究对象，沙质草地为对照，采用野外调查、Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｍｉｓｅｑ 高通量测序和 ＰＩＣＲＵＳｔ 功能预测相结合的研究方法，鉴定分析土壤

细菌群落结构，阐明土壤理化因子对土壤细菌群落结构的影响，预测土壤细菌功能特征。 研究结果显示：（１）呼伦贝尔沙地樟

子松人工林共获得土壤细菌 ３５ 门 ９２ 纲 １０９ 目 ２１０ 科 ２６７ 属，主要细菌优势门为变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）（２４．２９％±３．３９％）、放
线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）（２３．７２％±４．１０％）和酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）（２３．４０％±２．５５％）。 人工林与沙质草地的变形菌门和酸杆

菌门相对丰度存在显著差异（Ｐ＜０．０５），人工林间土壤细菌多样性指数不存在显著差异（Ｐ＞０．０５）。 （２）研究区土壤细菌群落的

主要影响因子是速效钾、全磷和全氮。 （３）ＰＩＣＲＵＳｔ 功能预测共获得 ５ 个一级功能层和 ３１ 个二级功能层，主要涉及环境信息处

理、代谢和遗传信息处理等功能。 ４３ ａ 人工林土壤细菌代谢功能活跃，有利于植物对养分的吸收和利用。 在呼伦贝尔沙地种植

樟子松人工林有助于改善土壤细菌群落结构，促进土壤细菌代谢功能，且表层土壤细菌群落对土壤环境变化更为敏感。
关键词：土壤微生物；群落组成；多样性；ＰＩＣＲＵＳｔ；固沙植被
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ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ ｗａｓ ｃｏｎｄｕｃｉｖｅ ｔｏ ｎｕｔｒｉｅｎｔｓ ａｂｓｏｒｐｔｉｏｎ ａｎｄ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｂｙ ｐｌａｎｔｓ． Ｉｎ ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎ， Ｐ． ｓｙｌｖｅｓｔｒｉｓ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎｓ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅｌｙ
ｉｍｐｒｏｖｅｄ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｉｎ ｔｈｅ Ｈｕｌｕｎ Ｂｕｉｒ Ｓａｎｄｙ Ｌａｎｄ， ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ ｔｏｐｓｏｉｌ
ｗａｓ ｍｏｒｅ ｓｅｎｓｉｔｉｖｅ ｔｏ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｃｈａｎｇｅｓ． Ｔｈｉｓ ｉｍｐｒｏｖｅｄ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｒｅｖｅａｌｓ ｔｈｅ ｉｍｐａｃｔ ｏｆ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ
ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｎ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ， ｅｎｒｉｃｈｅｓ ｔｈｅ ｓｔｕｄｙ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ， ｆｕｎｃｔｉｏｎ ａｎｄ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ
ｗｉｔｈ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ． Ｍｏｒｅｏｖｅｒ， ｔｈｅｓｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ａｒｅ ｅｘｐｅｃｔｅｄ ｔｏ ｐｒｏｖｉｄｅ ａ ｂｅｔｔｅｒ ｕｎｄｅｒｓｔａｎｄｉｎｇ ａｎｄ ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ ｓｕｐｐｏｒｔ ｆｏｒ
ｔｈｅ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｏｆ Ｐ． ｓｙｌｖｅｓｔｒｉｓ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｎｄｙ ｌａｎｄ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｅｓ； ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ； ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ； ＰＩＣＲＵＳｔ； ｓａｎｄ⁃ｆｉｘｉｎｇ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ

土壤细菌参与凋落物分解和腐殖质形成等生态过程，联接着地上和地下生态系统，与植物和土壤联系密

切，是陆地生态系统物质能量循环的重要环节，深刻地影响着陆地生态系统的稳定、调节和修复［１⁃２］。 一方

面，植被可以通过凋落物和根系分泌物，改善土壤水分、养分和酸碱度条件，直接或间接地影响土壤细菌群落

结构［３］。 另一方面，土壤细菌能够通过代谢活动参与土壤生态过程，为植物提供所需的营养元素，促进植物

的定植、生长、发育和演替［４⁃５］。 此外，土壤细菌对环境变化还具有高度敏感性，其结构和功能变化能够有效

指示土壤环境或植被的变化［６］。 因此，土壤细菌是土壤微生物研究的重要和热点领域，得到了国内外学者的

广泛关注［２］。
在研究早期，受制于相对落后的实验条件和研究方法，土壤细菌研究进展较为缓慢。 近年来，受益于现代

生物技术的飞速发展，国内外学者围绕土壤细菌开展了大量卓有成效的研究工作，在土壤细菌群落结构、多样

性及其驱动因子等方面取得了丰硕的研究成果，极大地深化了我们对于土壤细菌的认知［４，７］。 但是，由于土

壤细菌丰富的物种、遗传和功能多样性及其与环境要素强烈的相互作用，复杂时空尺度条件和气候变化背景

下土壤细菌群落结构依然是相关研究领域的重要内容。 同时，土壤细菌功能也得到越来越多的关注，相关研

究也逐渐转向土壤细菌功能预测与分析［８］。 其中，土壤细菌功能与环境因子的互馈作用成为土壤细菌研究

的重要方向［９⁃１０］。
ＰＩＣＲＵＳｔ（Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ Ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｉｏｎ ｏｆ Ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｂｙ Ｒｅｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ ｏｆ Ｕｎｏｂｓｅｒｖｅｄ Ｓｔａｔｅｓ）是一种基于系统

发育与功能联系假设，判断和预测标记基因功能组成的微生物功能预测方法［１１］。 该方法采用 １６Ｓ ｒＲＮＡ 测序

基因与 Ｇｒｅｅｎｇｅｎｅｓ 数据库进行对比，依据基因相似性预测细菌代谢功能谱。 与 Ｔａｘ４Ｆｕｎ 和 ＦＡＰＲＯＴＡＸ 等分
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析方法相比，ＰＩＣＲＵＳｔ 数据库完善，方法便捷，功能先进，成本低廉，结果准确［１２］，已经成功应用于林地、草地、
沙地等陆地生态系统土壤微生物功能分析，为深入理解土壤细菌功能提供了重要途径［１２⁃１３］。

沙地樟子松（Ｐｉｎｕｓ ｓｙｌｖｅｓｔｒｉｓ ｖａｒ． ｍｏｎｇｏｌｉｃａ）具有耐寒、耐旱、耐瘠薄等优良特性，是我国“三北”地区重要

的生态环境建设树种［１４］。 呼伦贝尔沙地是我国四大沙地之一，既是沙地樟子松的原产地，也是沙地樟子松人

工林的重要分布区，但营建沙地樟子松人工林对于土壤细菌群落结构和功能有何影响尚不明确。 鉴于此，以
呼伦贝尔沙地樟子松人工林为研究对象，采用 １６Ｓ ｒＲＮＡ 高通量测序和 ＰＩＣＲＵＳｔ 功能预测相结合的研究方

法，鉴定分析土壤细菌群落结构和功能特征，研究揭示土壤理化性质对于土壤细菌群落的影响，以期丰富完善

土壤细菌群落结构、功能与环境因子互馈作用相关研究，并为沙地樟子松人工林的经营管理提供理论依据和

科技支撑。

１　 研究区概况

研究区位于内蒙古自治区呼伦贝尔市海拉尔国家森林公园（４９°０６′—４９°２８′ Ｎ，１１９°２８′—１２０°３４′ Ｅ），海
拔约 ６００—８００ ｍ，地处呼伦贝尔沙地，属于中温带半干旱大陆性草原气候。 年均降水量约为 ３４６．５ ｍｍ，多集

中于 ６—８ 月，年均气温－１．２℃，年均无霜期 １２１ ｄ，年均日照时数 ２７０１．５ ｈ。 境内河流主要有额尔古纳河、海
拉尔河和辉河等，干支流总长约 ９６０ ｋｍ。 土壤类型为风沙土，土层较厚。 研究区林下基本无灌木，多为草本

植物，主要包括羊草（Ｌｅｙｍｕｓ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ （Ｔｒｉｎ．） Ｔｚｖｅｌ．）、针茅（Ｓｔｉｐａ ｃａｐｉｌｌａｔａ Ｌｉｎｎ．）、地榆（Ｓａｎｇｕｉｓｏｒｂａ ｏｆｆｉｃｉｎａｌｉｓ
Ｌ．）、委陵菜（Ｐｏｔｅｎｔｉｌｌａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ Ｓｅｒ．）和狗尾草（Ｓｅｔａｒｉａ ｖｉｒｉｄｉｓ （Ｌ．） Ｂｅａｕｖ．）等。

２　 材料与方法

２．１　 土壤样品采集

２０１８ 年 ７ 月，在海拉尔国家森林公园用树木生长锥测量各林分树木年龄后，选取无经营管理措施、林下

植被相似的 ２５ ａ、３４ ａ 和 ４３ ａ 沙地樟子松人工林为实验组，并选取邻近地段沙质草地作为对照组（表 １）。 每

个人工林样地内分别选取 ３ 株标准木，在树冠投影处采集土壤样品，草地则在样地内随机选取 ３ 个取样点采

集土壤样品，样品采集深度为 ０—１０ 和 １０—２０ ｃｍ。 在每个取样点的同一土层随机采集 ３ 个样品并充分混和

为 １ 个样品，４ 个样地共获得 ２４ 份土壤样品。 期间，为防止样品污染，采用 ７５％酒精对取土钻和铁铲灭菌消

毒，以保证土壤微生物样品采集在无菌条件下进行。 同时，分别用环刀和铝盒采集土壤样品，用于测定土壤孔

隙度和土壤含水量。 所有土壤样品置于 ４℃便携式保温箱保存，运回实验室后转入－８０℃冰箱中保存。

表 １　 样地基本概况

Ｔａｂｌｅ １　 Ｂａｓｉｃ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ａｂｏｕｔ ｔｈｅ ｐｌｏｔｓ

样地编号
Ｐｌｏｔ ｎｕｍｂｅｒ

林龄
Ａｇｅ ／ ａ

平均树高
Ａｖｅｒａｇｅ
ｈｅｉｇｈｔ ／ ｍ

平均胸径
Ａｖｅｒａｇｅ
ＤＢＨ ／ ｃｍ

林分密度
Ｓｔａｎｄ ｄｅｎｓｉｔｙ ／
（株 ／ ｈｍ２）

郁闭度
Ｃａｎｏｐｙ ｄｅｎｓｉｔｙ

土壤类型
Ｓｏｉｌ ｔｙｐｅ

ＨＬＧ — — — — ０．７５ 风沙土

ＨＬＰ２５ ２５ １２．１６±１．２１ １５．２４±２．７９ １６５０ ０．７６ 风沙土

ＨＬＰ３４ ３４ １２．７１±０．９７ １９．２５±３．１０ １６５０ ０．８４ 风沙土

ＨＬＰ４３ ４３ １３．５２±１．２４ ２３．５９±３．２８ １６５０ ０．７３ 风沙土

　 　 ＨＬ：呼伦贝尔 Ｈｕｌｕｎ Ｂｕｉｒ；Ｇ：沙质草地 ｇｒａｓｓｌａｎｄ；Ｐ：人工林 ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ；ＤＢＨ：胸径 ｄｉａｍｅｔｅｒ ａｔ ｂｒｅａｓｔ ｈｅｉｇｈｔ；２５、３４、４３：林龄 ａｇｅ

２．２　 土壤理化性质分析

将各样地的新鲜土壤样品自然风干后过 ２ ｍｍ 筛进行土壤理化性质的分析。 采用烘干法测定土壤含水

量（ｓｏｉｌ ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ， ＳＷＣ），环刀法测定土壤孔隙度（ｓｏｉｌ ｐｏｒｏｓｉｔｙ， ＳＰ），重铬酸钾稀释热法测定土壤有机质

（ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ， ＳＯＭ），靛酚蓝比色法测定全氮 （ ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ， ＴＮ），钼锑抗比色法测定全磷 （ ｔｏｔａｌ
ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ， ＴＰ），火焰分光光度法测定速效钾（ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ， ＡＫ） ［１５］。
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２．３　 土壤细菌分离鉴定

使用 ＰｏｗｅｒＳｏｉｌ ＤＮＡ Ｉｓｏｌａｔｉｏｎ Ｋｉｔ 试剂盒（ＭｏＢｉｏ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｉｅｓ， Ｃａｒｌｓｂａｄ， ＣＡ）提取土壤细菌样品 ＤＮＡ，完成

抽提后，利用 １％琼脂糖凝胶电泳检测抽提的基因组 ＤＮＡ。 对 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因的 Ｖ３—Ｖ４ 区域进行 ＰＣＲ 扩增，
引物序列为 ３３８Ｆ（５′⁃ＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡＧ⁃３′）、８０６Ｒ（５′⁃ＡＴＴＡＣＣＧＣＧＧＣＴＧＣＴＧＧ⁃３′）。 扩增条件设置：
９５℃预变性 ５ ｍｉｎ，９５℃变性 ４５ ｓ，５５℃退火 ５０ ｓ，７２℃延伸 ４５ ｓ，２８ 个循环。 每个样品 ３ 次重复，将同一样品

的 ＤＮＡ 混合，作为每份土壤样品的总 ＤＮＡ。 将 ＰＣＲ 产物混合后用 ２％ 琼脂糖凝胶电泳检测，使用

ＡｘｙＰｒｅｐＤＮＡ 凝胶回收试剂盒（ＡＸＹＧＥＮ 公司）切胶回收 ＰＣＲ 产物，用 Ｔｒｉｓ⁃ＨＣｌ 缓冲液洗脱后，使用 ２％琼脂

糖凝胶电泳检测。
１６Ｓ ｒＲＮＡ 基因的 ＰＣＲ 产物构建上机文库，使用 Ｑｕｂｉｔ 进行检测定量，Ｎａｎｏｄｒｏｐ 粗检文库浓度，Ａｇｉｌｅｎｔ

２１００ 检测文库片段，ｑＰＣＲ 精确定量文库浓度。 在 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｍｉｓｅｑ 平台对最后的文库进行上机测序。 测序结

果使用 ｕｃｌｕｓｔ、ｕｐａｒｓｅ、ｃｄｈｉｔ 等方法对 ９７％的相似水平下的 ＯＴＵ 进行聚类统计分析，得到门、纲、目、科、属各水

平群落的生物信息［１６］。
２．４　 数据处理与分析

采用 ＳＰＳＳ ２３．０ 计算平均值和标准差，进行单因素方差分析（Ｏｎｅ－ｗａｙ ＡＮＯＶＡ），显著性水平 ０．０５。 采用

Ｍｏｔｈｕｒ 软件计算 Ｃｈａｏ １ 丰富度指数、Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数和 Ｐｉｅｌｏｕ 均匀度指数。 将由 ＱＩＩＭＥ 软件得到的

ｂｉｏｍ 文件上传到 Ｇａｌａｘｙ 网站进行 ＰＩＣＲＵＳｔ 功能基因预测分析，得到土壤细菌功能基因组成。 选择土壤细菌

相对丰度与土壤性质为数据矩阵，采用 Ｃａｎｏｃｏ ｆｏｒ Ｗｉｎｄｏｗｓ ４．５ 基于线性模型进行冗余分析（Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ
Ａｎａｌｙｓｉｓ， ＲＤＡ），并进行蒙特卡洛检验（Ｍｏｎｔｅ－Ｃａｒｌｏ ｐｅｒｍｕｔａｔｉｏｎ ｔｅｓｔ），检验重复数为 ４９９。

３　 结果与分析

３．１　 土壤细菌群落结构与多样性

呼伦贝尔沙地樟子松人工林和沙质草地土壤中共获得土壤细菌 ３５ 门 ９２ 纲 １０９ 目 ２１０ 科 ２６７ 属，其中相

对丰度≥１％土壤细菌门类均为 １２ 个（图 １）。 变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）和酸杆菌

门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）是研究区的主要土壤细菌优势门，平均相对丰度分别为 ２４．２９％±３．３９％、２３．７２％±４．１０％和

２３．４０％±２．５５％。 随着林龄的增加，沙地樟子松人工林土壤优势细菌门相对丰度呈现波动变化趋势，２５ ａ 人工

林 ０—１０ ｃｍ 层次变形菌门相对丰度显著高于 ４３ ａ 人工林（Ｐ＜０．０５）；各林地间放线菌门和酸杆菌门相对丰度

不存在显著差异（Ｐ＞０．０５）。 沙质草地变形菌门和酸杆菌门相对丰度与人工林存在显著差异（Ｐ＜０．０５），变形

菌门相对丰度比人工林低 ６．０５％，酸杆菌门相对丰度比人工林高 ４．５４％。 各样地不同土层间土壤细菌组成较

为相似，相对丰度无明显变化。
沙地樟子松人工林土壤细菌群落的 Ｃｈａｏ １、Ｓｈａｎｎｏｎ 和 Ｐｉｅｌｏｕ 指数不存在显著差异（Ｐ＞０．０５）（表 ２）。 沙

地樟子松人工林土壤细菌群落的 Ｃｈａｏ １ 和 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数在 ４３ ａ 人工林中最高，在 ２５ ａ 人工林中最低；Ｐｉｅｌｏｕ
指数在各林地中基本一致，土壤细菌分布较为均匀。 沙质草地土壤细菌群落的 Ｃｈａｏ １ 和 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数与人工

林不存在显著差异（Ｐ＞０．０５），Ｐｉｅｌｏｕ 指数仅在 ０—１０ ｃｍ 土层与 ２５ ａ 和 ３４ ａ 人工林存在显著差异（Ｐ＜０．０５）。
此外，研究区土壤细菌群落的 Ｃｈａｏ １、Ｓｈａｎｎｏｎ 和 Ｐｉｅｌｏｕ 指数均随土层深度增加而降低，说明表层土壤细菌群

落多样性水平相对较高，且分布更为均匀。
３．２　 土壤细菌群落结构与土壤理化因子的相关性

呼伦贝尔沙地樟子松人工林土壤理化性质波动性较强（表 ３）。 随着林龄的增加，表层土壤含水量和有机

质含量显著降低（Ｐ＜０．０５），土壤孔隙度先降低后升高，全氮、全磷和速效钾含量均表现为先增加再减少。 沙

质草地土壤的全氮和速效钾含量显著高于人工林（Ｐ＜０．０５），土壤孔隙度和全磷含量与人工林不存在显著差

异（Ｐ＞０．０５）。
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图 １　 呼伦贝尔沙地樟子松人工林土壤细菌相对丰度热图（门水平）
Ｆｉｇ．１　 Ｈｅａｔｍａｐ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ Ｐ． ｓｙｌｖｅｓｔｒｉｓ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｈｕｌｕｎ Ｂｕｉｒ Ｓａｎｄｙ Ｌａｎｄ （ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ）

图中仅列出相对丰度≥１％的细菌门，小于此值则计为 ｏｔｈｅｒ；Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ：变形菌门；Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ：放线菌门；Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ：酸杆菌门；
Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ：绿弯菌门； Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ：疣微菌门； Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ：芽单胞菌门； Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ：硝化螺旋菌门； Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ：拟杆菌门；
Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ：浮霉菌门；Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ：厚壁菌门。 Ｓ 和 Ｄ：０—１０ 和 １０—２０ ｃｍ 土层； ＨＬ：呼伦贝尔 Ｈｕｌｕｎ Ｂｕｉｒ；Ｇ：沙质草地 ｇｒａｓｓｌａｎｄ；Ｐ：人工

林 ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ；不同小写、大写字母分别表示 ０—１０ 和 １０—２０ ｃｍ 土层不同样地土壤细菌相对丰度差异显著（Ｐ＜０．０５）

表 ２　 呼伦贝尔沙地樟子松人工林细菌群落的 Ａｌｐｈａ 多样性指数

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ Ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ｏｆ Ｐ． ｓｙｌｖｅｓｔｒｉｓ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｈｕｌｕｎ Ｂｕｉｒ Ｓａｎｄｙ Ｌａｎｄ

样地
Ｐｌｏｔ

Ｃｈａｏ １ 指数
Ｃｈａｏ １ ｉｎｄｅｘ

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

Ｐｉｅｌｏｕ 指数
Ｐｉｅｌｏｕ ｉｎｄｅｘ

ＨＬＧＳ ２８６４．１８±１７１．４９ａ ９．０１±０．０５ａ １．１９±０．００４ｂ
ＨＬＧＤ ２５４６．６９±４２．２１Ａ ８．８６±０．０８Ａ １．１９±０．００９Ａ
ＨＬＰ２５Ｓ ２７８３．１２±５６．３５ａ ９．０８±０．０５ａ １．２０±０．００４ａ
ＨＬＰ２５Ｄ ２６０３．７７±８０．０９Ａ ８．７４±０．０４Ａ １．１７±０．００３Ａ
ＨＬＰ３４Ｓ ２６８９．８４±２９．６０ａ ９．０４±０．０６ａ １．２０±０．００９ａ
ＨＬＰ３４Ｄ ２６４４．５２±２５２．４４Ａ ８．８３±０．２６Ａ １．１８±０．０１９Ａ
ＨＬＰ４３Ｓ ２８５５．１４±１８４．４２ａ ９．０９±０．０５ａ １．２０±０．００３ａｂ
ＨＬＰ４３Ｄ ２６８５．２２±１７８．０９Ａ ８．９３±０．１９Ａ １．１７±０．０１９Ａ

　 　 Ｓ：０—１０ ｃｍ 土层 ０—１０ ｃｍ ｓｏｌｉ ｌａｙｅｒ；Ｄ：１０—２０ ｃｍ 土层 １０—２０ ｃｍ ｓｏｉｌ ｌａｙｅｒ

表 ３　 呼伦贝尔沙地樟子松人工林土壤理化性质

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ Ｐ． ｓｙｌｖｅｓｔｒｉｓ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｈｕｌｕｎ Ｂｕｉｒ Ｓａｎｄｙ Ｌａｎｄ

样地 Ｐｌｏｔ ＳＷＣ ／ ％ ＳＰ ／ ％ ＳＯＭ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ＴＮ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ＴＰ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ＡＫ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ）

ＨＬＧＳ １０．１８±０．８９ａ ４１．６４±１．６３ａ ２．０１±０．０８ｂ ０．９３±０．０２ａ ０．２４±０．０３ａ １９８．６３±２．３１ａ
ＨＬＧＤ ７．６９±１．３５Ａ ４１．９６±０．１０Ａ １．７４±０．０６Ｂ ０．５９±０．０１Ｂ ０．１２±０．０２Ａ １４３．９９±３．４６Ｃ
ＨＬＰ２５Ｓ １０．４４±３．６６ａ ４２．７６±１．１２ａ ２．３１±０．０６ａ ０．８２±０．０１ｂ ０．２７±０．０８ａ １３３．９８±３．４６ｄ
ＨＬＰ２５Ｄ ５．７７±１．３９Ａ ４１．９４±０．２６Ａ １．９０±０．０５Ａ ０．５６±０．０１Ｃ ０．１９±０．０３Ａ １５７．３２±３．０６Ｂ
ＨＬＰ３４Ｓ ９．００±１．２７ａ ４４．７０±２．０８ａ ２．１１±０．０５ｂ ０．７７±０．０１ｃ ０．２８±０．１６ａ １５５．３３±２．３１ｂ
ＨＬＰ３４Ｄ ６．６６±０．７８Ａ ４３．１９±５．６８Ａ １．８２±０．０２ＡＢ ０．６３±０．００Ａ ０．１９±０．１０Ａ １７２．６４±７．０２Ａ
ＨＬＰ４３Ｓ ６．８８±０．４７ｂ ４３．３４±２．９４ａ １．７１±０．１２ｃ ０．５１±０．０２ｄ ０．２６±０．００ａ １４５．７１±３．６８ｃ
ＨＬＰ４３Ｄ ５．８１±２．０８Ａ ４１．０１±２．９１Ａ １．３２±０．０６Ｃ ０．４８±０．０１Ｄ ０．１６±０．０１Ａ １６０．６５±６．１０Ｂ

　 　 ＳＷＣ：土壤含水量 ｓｏｉｌ ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ；ＳＰ：土壤孔隙度 ｓｏｉｌ ｐｒｏｓｉｔｙ；ＳＯＭ：土壤有机质 ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ；ＴＮ：全氮 ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＴＰ：全磷 ｔｏｔａｌ

ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；ＡＫ：速效钾 ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ
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冗余分析结果显示（图 ２），第一排序轴特征值为 ４２．４％，第二排序轴特征值为 １０．８％，前两轴累积解释量

占特征值的总和 ５０％以上，ＲＤＡ 前两轴能很好地反映土壤细菌群落与土壤因子之间关系的大部分信息［１７⁃１８］。
样本点分布相对离散，说明不同样地土壤细菌群落结构存在差异且受土壤理化性质影响较大。 经蒙特卡洛检

验，速效钾、全磷和全氮是研究区土壤细菌群落的主要影响因子（Ｐ＜０．０５）。 不同林龄沙地樟子松人工林土壤

细菌群落结构与土壤理化因子的相关性有差异，２５ ａ 和 ３４ ａ 人工林土壤细菌的主要影响因子为全氮（Ｐ＜
０．０５），４３ ａ 人工林土壤细菌的主要影响因子为土壤含水量（Ｐ＜０．０５）。 沙质草地土壤细菌群落的主要影响因

子为全磷（Ｐ＜０．０５）。 此外，各样地 ０—１０ ｃｍ 土层细菌群落与土壤含水量呈正相关，１０—２０ ｃｍ 土层情况

相反。
３．３　 土壤细菌功能预测

呼伦贝尔沙地樟子松人工林土壤细菌共得到 ５ 个生物代谢通路（图 ３）。 其中，环境信息处理、代谢和遗

传信息处理是人工林土壤细菌功能的重要组成，其相对丰度分别为 ３２．６２％±０．９８％、２６．４３％±０．３１％和 ８．１３％
±０．２８％。 沙质草地一级代谢功能种类与人工林相同。

沙地樟子松人工林中，４３ ａ 人工林 ０—１０ ｃｍ 土层环境信息处理功能基因相对丰度显著低于其他林地，代
谢、遗传信息处理和有机系统功能基因相对丰度显著高于其他林地（Ｐ＜０．０５）。 与沙质草地相比，２５ ａ 和 ３４ ａ
人工林 ０—１０ ｃｍ 土层环境信息处理和细胞过程功能基因相对丰度显著高于沙质草地，代谢、遗传信息处理和

有机系统功能基因相对丰度显著低于沙质草地（Ｐ＜０．０５）。 此外，研究区土壤细菌代谢、遗传信息处理、有机

系统和细胞过程功能基因相对丰度均表现为 ０—１０ ｃｍ＞１０—２０ ｃｍ，沙质草地和 ４３ ａ 人工林土壤细菌环境信

息处理功能基因相对丰度表现为 ０—１０ ｃｍ＜１０—２０ ｃｍ。

　 图 ２　 呼伦贝尔沙地土壤细菌群落与环境因子的冗余分析

Ｆｉｇ．２　 ＲＤＡ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ Ｐ． ｓｙｌｖｅｓｔｒｉｓ

ｐｌａｎｔａｔｉｏｎｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｈｕｌｕｎ Ｂｕｉｒ Ｓａｎｄｙ Ｌａｎｄ

ＳＷＣ：土壤含水量 Ｓｏｉｌ ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ；ＳＰ：土壤孔隙度 Ｓｏｉｌ ｐｏｒｏｓｉｔｙ；

ＳＯＭ：土壤有机质 Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ；ＴＮ：全氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＴＰ：全

磷 Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；ＡＫ：速效钾 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ

　 图 ３　 呼伦贝尔沙地樟子松人工林土壤细菌功能预测（一级功能

层）

Ｆｉｇ． ３ 　 Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ｏｆ Ｐ． ｓｙｌｖｅｓｔｒｉｓ

ｐｌａｎｔａｔｉｏｎｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｈｕｌｕｎ Ｂｕｉｒ Ｓａｎｄｙ Ｌａｎｄ （ｈｉｅｒａｒｃｈｙ ｌｅｖｅｌ １）

沙地樟子松人工林和沙质草地土壤细菌功能基因的 ５ 个一级功能层共有 ３１ 个子功能。 其中，共有 １０ 个

二级功能层相对丰度＞１％（图 ４），且膜运输功能占主导地位，其相对丰度为 ３２．６０％±０．９８％，其他功能相对丰

度均低于 １０％。 沙地樟子松人工林中，４３ ａ 人工林 ０—１０ ｃｍ 土壤细菌复制和修复、酶家族、核苷酸代谢、能量
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代谢和碳水化合物代谢的功能基因相对丰度显著高于其他林地，膜运输功能基因相对丰度显著低于其他林地

（Ｐ＜０．０５）。 ２５ ａ 与 ３４ ａ 人工林所有二级功能相对丰度均不存在显著差异（Ｐ＞０．０５）。 与沙质草地相比，２５ ａ
和 ３４ ａ 人工林 ０—１０ ｃｍ 土层膜运输功能基因相对丰度显著高于沙质草地，其他二级功能基因相对丰度均显

著低于沙质草地（Ｐ＜０．０５）。 此外，人工林和沙质草地各功能基因在不同土层深度相对丰度基本一致，无明显

变化规律。

图 ４　 呼伦贝尔沙地樟子松人工林土壤细菌功能预测热图（二级功能层）

Ｆｉｇ．４　 Ｈｅａｔｍａｐ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ Ｐ． ｓｙｌｖｅｓｔｒｉｓ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｈｕｌｕｎ Ｂｕｉｒ Ｓａｎｄｙ Ｌａｎｄ （ｈｉｅｒａｒｃｈｙ ｌｅｖｅｌ ２）

仅展示代谢通路相对丰度＞１％功能

４　 讨论

４．１　 呼伦贝尔沙地樟子松人工林土壤细菌群落结构特征

呼伦贝尔沙地樟子松人工林土壤细菌优势门为变形菌门、放线菌门和酸杆菌门，与此前学者在呼伦贝尔

地区的研究结果一致［１２］。 酸杆菌属于典型的寡营养型细菌，而变形菌属于富营养型细菌，适生于养分含量高

的土壤环境［１９］。 因此，变形菌门和酸杆菌门相对丰度可以用作土壤质量评价［２０］。 人工林变形菌门相对丰度

显著高于沙质草地，酸杆菌门显著低于沙质草地，这是由于人工林和沙质草地的环境条件明显不同，人工林产

生的大量枯落物以及根系分泌物能够提高土壤养分含量，导致土壤细菌生活的微生境及养分需求有差异，进
而改变细菌类群比例［２１］。 但随林龄的增加，研究区沙地樟子松人工林中变形菌门相对丰度逐渐降低，这表明

土壤养分状况下降，可能与植被根系生物量的衰退以及凋落物分解速度降低有关［２２］。 此外，研究区厚壁菌门

（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）相对丰度仅为 １％左右，与陕北沙化地区和内蒙荒漠草原存在较大差异［２３⁃２４］，说明不同的植被能

够通过凋落物输入及根系分泌物等差异改变土壤环境，进而影响土壤细菌群落组成。
土壤细菌多样性对提高土地生产力、增强胁迫环境下群落稳定性有着重要影响。 研究区各林地土壤细菌

群落多样性无显著差异，说明随着沙地樟子松人工林林龄的增加，土壤细菌群落结构较为稳定。 同时，人工林

土壤表层细菌多样性水平较高，这与其他学者的研究结果相似［２５］。 这是由于密集分布在土壤表层的樟子松

根系及其分泌物能为细菌提供丰富的能源物质［２６］。
４．２　 呼伦贝尔沙地樟子松人工林土壤细菌群落的影响因素

土壤细菌群落结构与土壤理化性质紧密相关且相互影响。 随着人工林林龄的增加，全磷含量先增加再降
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低，土壤有机质和全氮含量逐渐下降，且林地全氮含量低于沙质草地，这与前人研究存在差异［２７］。 呼伦贝尔

沙地位于寒温带大陆性半干旱地区，冬季漫长，植物生长期短，林地土壤表面养分含量与凋落物分解速率紧密

相关。 当沙地樟子松为 ２０—３０ 龄时，樟子松生长旺盛，凋落物量增加，土壤养分积累量增加，土壤养分含量升

高［２８］；而后，随着林木生长，樟子松生长变缓，植物凋落物和根系分泌物的养分归还量小于植物的养分吸收

量，沙地樟子松人工林土壤养分库存在消耗的现象［２２，２９］。 呼伦贝尔沙地樟子松人工林土壤细菌群落的主要

影响因子为速效钾、全磷和全氮，与前人研究结果相似［３０⁃３１］，说明土壤细菌群落结构与氮、磷、钾等营养元素

密切相关，土壤限制性资源对土壤细菌相对丰度有显著影响。 ２５ ａ 和 ３４ ａ 人工林土壤细菌的主要影响因子

为全氮，可能是由于该地土壤氮资源与林地初级生产力紧密相关［３２］，两林地内全氮含量较高，充足的能源物

质也有利于土壤细菌的存活和繁衍；４３ ａ 人工林土壤细菌的主要影响因子为土壤含水量，该林地的土壤含水量

显著低于其他样地，较低的土壤水分含量会限制微生物的代谢功能以及呼吸底物的扩散，导致土壤呼吸作用减

弱，并且水分胁迫还会通过改变根际环境来影响土壤细菌区系［３３⁃３４］。 此外，各林地 ０—１０ ｃｍ 土层细菌群落相对

丰度与含水量呈正相关，１０—２０ ｃｍ 土层中两者呈负相关。 １０—２０ ｃｍ 土层土壤含水量较低，仅为表层的 ０．５５—
０．７４ 倍，进一步说明了当土壤中水分含量较低时，土壤含水量会成为限制土壤细菌群落分布的主要因素。
４．３　 呼伦贝尔沙地樟子松土壤细菌功能特征

植被对土壤细菌群落结构的影响会进一步影响土壤细菌功能组成［３５］。 呼伦贝尔沙地樟子松人工林土壤

细菌主要涉及 ５ 个一级功能层和 ３１ 个二级功能层。 其中，土壤细菌代谢功能活跃且极为重要，如碳水化合物

代谢与固氮、溶磷等作用密切相关，有益于植物的氮、磷循环［３６⁃３７］；氨基酸代谢可以帮助细菌吸收氨基酸，有
利于细菌的存活与繁衍［３８］，部分土壤细菌类群还可以通过代谢产生抗生素、抑菌蛋白及促生长激素等，抑制

病原菌并促进植物生长［３９］。 ４３ ａ 人工林代谢功能基因相对丰度显著高于其他林地，说明沙地樟子松人工林

能够提高土壤细菌代谢活动，从而促进自身对养分的吸收和利用。 同时，研究区土壤细菌活跃的膜运输功能

有利于维持细菌各项生命活动，是土壤细菌正常发挥其功能的基础［４０］。 沙质草地的部分功能基因相对丰度

显著高于 ２５ ａ 和 ３４ ａ 人工林，这些功能的活跃也许能使土壤细菌在较为严苛的环境中更好地吸收养分。 此

外，土壤细菌功能随不同样地的变化均表现在 ０—１０ ｃｍ 土层，说明土层深度对细菌功能基因组成的影响较

大，表层土壤细菌功能对环境变化更为敏感。

５　 结论

呼伦贝尔沙地樟子松人工林土壤细菌隶属 ３５ 门 ９２ 纲 １０９ 目 ２１０ 科 ２６７ 属，主要优势门为变形菌门、放
线菌门和酸杆菌门。 人工林变形菌门相对丰度显著高于沙质草地，酸杆菌门相对丰度显著低于沙质草地。 不

同林龄人工林土壤细菌群落多样性无显著差异。 研究区沙地樟子松人工林土壤细菌群落结构的主要影响因

子为速效钾、全磷和全氮。 沙地樟子松人工林土壤细菌群落主要涉及 ５ 个一级功能层和 ３１ 个二级功能层，４３
ａ 人工林土壤细菌代谢功能活跃，有利于促进植物对养分的吸收和利用。 沙地樟子松人工林的种植改善了土

壤细菌群落结构，促进土壤细菌代谢功能。 研究成果有助于深入理解沙地樟子松与土壤细菌的互馈关系，并
可为沙地樟子松人工林可持续经营管理提供理论依据。
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