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３ 黑龙江省林业科学院， 哈尔滨　 １５００８１

摘要：火山熔岩生境孕育了独特的土壤微生物群落。 为了解火山生态系统土壤细菌群落多样性和群落结构及其关键影响因子，
选择五大连池新、老期火山为研究样点，非火山为对照，基于高通量测序方法，分析不同采样点土壤细菌群落结构和多样性，结
合土壤理化指标，进一步分析影响火山生态系统土壤细菌群落多样性的环境因子。 结果表明：细菌操作分类单元（ＯＴＵｓ）、Ａｃｅ
指数、Ｃｈａｏ１ 指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数变化趋势一致，表现为非火山＞新期火山＞老期火山。 三个样点土壤的共有 ＯＵＴｓ 数量为 ７１３
个，各自特有的 ＯＴＵｓ 数量不尽相同。 三个样点土壤中检测到共有细菌 １６ 个类群，其中变形菌门、酸杆菌门、放线菌门和绿弯

菌门为优势菌群，老期火山土壤中酸杆菌门、疣微菌门、Ｒｏｋｕｂａｃｔｅｒｉａ 相对丰度最大，而 Ｐａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ 相对丰度最小。 三个样点

的土壤细菌群落具有明显的空间关系，相似性差异较大，但不符合随地理距离的增加而降低的模型。 土壤理化性质测定结果标

明：老期火山土壤 ｐＨ、有机质、全氮、全磷、铵态氮和硝态氮显著高于新期火山和非火山，新期火山土壤含水量和速效磷显著低

于老期火山和非火山。 喷发时间和火成岩基质等特性会导致不同火山土壤理化性质的差异，进而影响土壤细菌多样性和群落

结构。 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关性分析表明：土壤 ｐＨ 显著影响细菌的多样性指数。 冗余分析（ＲＤＡ）结果表明：土壤氮含量、ｐＨ 和有机质是

影响火山森林生态系统土壤细菌群落结构的主要因子。
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ａｎａｌｙｓｉｓ （ＲＤＡ） ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｓｏｉｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ， ｓｏｉｌ ｐＨ， ａｎｄ ＳＯＭ ｗｅｒｅ ｔｈｅ ｃｒｕｃｉａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ａｆｆｅｃｔｉｎｇ ｔｈｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ
ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｔｈｅ Ｗｕｄａｌｉａｎｃｈｉ ｖｏｌｃａｎｉｃ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： Ｗｕｄａｌｉａｎｃｈｉ； ｖｏｌｃａｎｉｃ ａｓｈ ｓｏｉｌ； ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ； ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ； ｓｏｉｌ ｐＨ

微生物作为地球最早出现的生命形式，决定了地球演化的方向和进程，推动了土壤的发生和发育［１］。 土

壤细菌作为土壤微生物中种类和数量最多的类群，参与了大部分土壤生态过程，如地球化学循环、能量流动以

及信息传递等［２⁃３］。 土壤细菌对环境变化十分敏感，其群落组成和多样性会对环境条件改变迅速响应，是评

价土壤环境质量的重要指标［４］。 良好的土壤细菌结构和较高的细菌多样性能够提高细菌活性，改善土壤理

化性质，对土壤营养循环的贡献就可能越大［４⁃５］。
火山喷发后生物地球化学循环和植被更新演替都发生了改变，原生演替从裸岩重新开始［６］，包括植被、

土壤和微生物等各种生态过程。 火山土壤来源于火山熔岩和火山灰，富含大量的微量元素和金属元素，与世

界其他类型的土壤具有明显的差异特征，可能导致不同的微生物活性［７⁃８］。
火山土壤微生物的研究常见于 Ｂｉｏｌｏｇ 微孔板法、磷脂脂肪酸法（ＰＬＦＡ）等传统方法，较多集中在日本富士

火山［７］、美国圣海伦火山［９］和五大连池火山群［１０⁃１１］ 等火山活跃区。 Ｙｏｓｈｉｔａｋｅ［６］ 认为火山演替初期土壤微生

物量和微生物多样性较低，并随着演替的进行逐渐增高，与土壤氮、碳等养分有显著相关；Ｘｕ 等［１０］ 和曹宏

杰［１１］认为五大连池新、老期火山的土壤微生物量具有显著差异，以上研究说明火山土壤微生物量受到土壤环

境和土壤养分的显著影响。 近年来，高通量测序技术广泛应用于微生物群落结构和多样性的研究［１２⁃１３］，研究

发现火山中的变形菌门、酸杆菌门和放线菌门等优势菌，均与来自岩心的火成岩玄武岩有关，说明土壤细菌群

落结构受到火成岩基质的影响［６，１４］。 潘虹等认为五大连池不同火山矿泥中古菌和细菌群落结构具有显著差

异，并且存在大量潜在新种［１５⁃１６］。
五大连池火山群具备原生而完整的植被生态演替过程，是研究火山生态系统中植物、土壤与微生物等诸

多科学问题难得的科研基地，但有关五大连池火山土壤细菌群落结构和多样性的研究未见报道。 土壤细菌的

空间分布格局存在显著的生境依赖性特征，受土壤性质、植被、气候等多种环境因素的综合影响，因此本研究

选取同一气候条件下，新、老期火山相同植被类型（山杨⁃白桦林）的土壤为研究对象，采用高通量测序的方法

测定分析土壤细菌群落结构和多样性，结合土壤理化指标，探讨五大连池火山土壤细菌群落多样性和群落结

构及其关键影响因子，为火山生态系统植被和土壤发育规律提供理论依据。

７７２８　 ２０ 期 　 　 　 黄庆阳　 等：五大连池火山土壤细菌多样性及其群落结构 　
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１　 材料与方法

１．１　 研究区概况

五大连池位于中国黑龙江省，跨越 ３００ 年至 ２００ 万年间，形成了不同时间和空间格局的 １４ 座火山，包括 ２
座新期火山（至今 ３００ 年，保存着熔岩地貌）、１２ 座老期火山（１７ 万年—２００ 万年），是中国保存最为完好的内

陆火山遗迹［１７］。 五大连池山口湖地质公园位于火山群的东南部，处于孙吴断裂带上，是由断裂形成的以花岗

岩为主的低山丘陵［１８］。 五大连池地区属于温带大陆性季风气候，年均气温－０．５℃，年平均降水量 ４７３ ｍｍ，年
无霜期 １２１ ｄ，地带性土壤类型为暗棕壤［１９］。 五大连池植被属于温带阔叶混交林，但兼有寒温带针叶林区域

和温带森林草原区域的部分属性，主要优势植物有山杨（Ｐｏｐｕｌｕｓ ｄａｖｉｄｉａｎａ）、白桦（Ｂｅｔｕｌａ ｐｌａｔｙｐｈｙｌｌａ）、黑桦

（Ｂｅｔｕｌａ ｄａｈｕｒｉｃａ）、蒙古栎（Ｑｕｅｒｃｕｓ ｍｏｎｇｏｌｉｃａ）、香杨（Ｐｏｐｕｌｕｓ ｋｏｒｅａｎａ）和落叶松（Ｌａｒｉｘ ｇｍｅｌｉｎｉｉ）等。
１．２　 土壤样品采集与处理

２０１９ 年 ７ 月在五大连池新期火山（ＮＶ）、老期火山（ＯＶ）和山口湖地质公园（非火山喷发，Ｎｏｎ⁃Ｖ）（表 １），
选择山杨－白桦林进行土壤样品采集，火山熔岩台地土壤很薄，部分仅有 １０ ｃｍ 左右，因此以 ０—１０ ｃｍ 土壤层

中作为取样对象［２１］。 在每个样地内选取 ５ 个 ２０ ｍ×２０ ｍ 的样方，移除表面凋落物和腐殖质层，梅花状 ５ 点法

采集 ０—１０ ｃｍ 厚度的土壤，充分混合后过 ２ ｍｍ 尼龙筛并分成 ３ 份，一份－８０℃保存用于土壤细菌测定；一份

土壤自然风干用于土壤总碳、总氮和总磷的测定，一份土壤 ４℃保存用于土壤含水量、ｐＨ、铵态氮、硝态氮和速

效磷的测定，室内试验于 ２０１９ 年 ８ 月完成。

表 １　 研究样地的基本情况

Ｔａｂｌｅ １　 Ｇｅｎｅｒａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃ ｏｆ ｔｈｅ ｓｔｕｄｙ ａｒｅａｓ

火山
Ｐｌｏｔｓ

老黑山 （ＮＶ）
Ｎｅｗ ｖｏｌｃａｎｏ

东焦得布山 （ＯＶ）
Ｏｌｄ ｖｏｌｃａｎｏ

山口湖公园 （Ｎｏｎ⁃Ｖ）
Ｎｏｎ⁃ｖｏｌｃａｎｏ

地理位置 Ｌｏｃａｔｉｏｎ ４８°４２′３２″Ｎ， １２６°０７′０６″Ｅ ４８°３９′１３″Ｎ， １２６°１６′３０″Ｅ ４８°２８′２０″Ｎ， １２６°３０′３０″Ｅ

喷发时间 Ｅｒｕｐｔｉｏｎ ｔｉｍｅ ３００ 年前 １７０ ０００—１９０ ０００ 年前 未喷发

土壤条件 Ｓｏｉｌ ｔｙｐｅ
火山石质土、生草火山

灰土［２０］
暗棕壤火山灰、黑土性火山

灰土［２０］ 暗棕壤土

海拔 Ａｌｔｉｔｕｄｅ ／ ｍ ３２８ ３７５ ３０６

坡向 Ｓｌｏｐｅ 台地 台地 台地

植被类型 Ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ 山杨－白桦林 山杨－白桦林 山杨－白桦林

林下优势植物 Ｄｏｍｉｎａｎｔ ｕｎｄｅｒｇｒｏｗｔｈ 岩败酱、万年蒿 四花薹草、蚊子草 毛榛、四花薹草

郁闭度 Ｃｒｏｗｎ ｄｅｎｓｉｔｙ ／ ％ ３０—５０ ６０—８０ ６０—８０

林龄 Ｆｏｒｅａｔ ａｇｅ ／ ａ ４５±８．２ ２８±２．１ ４３±２．４

树高 Ｈｅｉｇｈｔ ／ ｍ ３—５．５ ７—１１ １０—１６

胸径 Ｄｉａｍｅｔｅｒ ａｔ ｂｒｅａｓｔ ｈｅｉｇｈｔ ＤＢＨ ／ ｃｍ ２．６—６．８ ６．８—８．５ １２—１３．５

１．３　 土壤理化性质测定

土壤 ｐＨ 的测定采用电极电位法；土壤含水量采用烘干法；有机质（ Ｓｏｉｌ Ｏｒｇａｎｉｃ Ｍａｔｔｅｒ， ＳＯＭ）和全氮

（Ｔｏｔａｌ Ｎｉｔｒｏｇｅｎ， ＴＮ）采用 ＣＮ 元素分析仪测定；铵态氮（Ａｍｍｏｎｉａ Ｎｉｔｒｏｇｅｎ， ＡＮ）和硝态氮（Ｎｉｔｒａｔｅ Ｎｉｔｒｏｇｅｎ，
ＮＮ）采用流动分析仪测定；全磷（Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ， ＴＰ）和有效磷（Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｐｈｏｓｐｈｏｒｏｕｓ， ＡＰ）采用钼锑抗比色

法测定。
１．４　 土壤细菌 ＤＮＡ 提取、处理及上机流程

利用土壤试剂盒（ＭｏＢｉｏ ＰｏｗｅｒＳｏｉｌ， ＵＳＡ）提取土壤总 ＤＮＡ，细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 扩增引物采用特异引物

（５１５Ｆ ／ ８０６Ｒ），物种分类采用 ｓｉｌｖａ１２８ ／ １６ｓ＿ｂａｃｔｅｒｉａ 的细菌数据库进行比对和鉴定。 高通量测序委托上海美

吉生物医药科技有限公司完成，生物信息学分析利用微生物多样性 Ｖ４．０ 云平台完成。 微生物多样性数据已

提交到美国国家生物技术信息中心（Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｃｅｎｔｅｒ ｆｏｒ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ， ＮＣＢＩ）数据库，获得登记号

８７２８ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４１ 卷　
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ＰＲＪＮＡ７１６７２７。
１．５　 数据统计分析

细菌多样性采用 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数、Ｃｈａｏ １ 指数和 Ａｃｅ 指数表征，利用 ＳＰＳＳ １９．０ 进行单因素

方差分析（Ｏｎｅ－ｗａｙ ＡＮＯＶＡ），采用最小显著差异法（Ｌｅａｓｔ Ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ， ＬＳＤ）比较数据组间的差异。
采用非度量多维尺度分析（Ｎｏｎ⁃ｍｅｔｒｉｃ Ｍｕｌｔｉｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ Ｓｃａｌｉｎｇ Ａｎａｌｙｓｉｓ， ＮＭＤＳ） 和非参数检验（Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ
ｓｉｍｉｌａｒｉｔｉｅｓ， Ａｎｏｓｉｍ）研究样本间群落组成的相似性或差异性。 用皮尔森相关系数（Ｐｅａｒｓｏｎ）评定不同因子间

的相关性。 采用 Ｒ 语言进行去趋势对应分析（Ｄｅｔｒｅｎｄｅｄ Ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｅｎｃｅ Ａｎａｌｙｓｉｓ， ＤＣＡ），根据梯度值确定冗

余分析（Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ Ａｎａｌｙｓｉｓ， ＲＤＡ），用 ｇｇｐｌｏｔ 作图。

２　 结果与分析

２．１　 土壤理化性质

新、老期火山和非火山的土壤理化性质具有显著差异（表 ２），三个样地土壤 ｐＨ 均呈弱酸性，老期火山土壤

ｐＨ 最大，非火山的土壤 ｐＨ 最小；三个样地中土壤有机质、全氮、全磷、铵态氮和硝态氮具有显著差异，变化趋势

相同，表现为老期火山＞非火山＞新期火山；新期火山的土壤含水量和速效磷显著低于老期火山和非火山。

表 ２　 新、老期火山和非火山的土壤理化性质

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｉｎ ｎｅｗ ｖｏｌｃａｎｏ， ｏｌｄ ｖｏｌｃａｎｏ ａｎｄ ｎｏｎ⁃ｖｏｌｃａｎｏ

火山类型
Ｓａｍｐｌｅｓ ｐＨ

含水量
ＷＣ ／
％

有机质
ＳＯＭ ／
（ｇ ／ ｋｇ）

全氮
ＴＮ ／

（ｇ ／ ｋｇ）

全磷
ＴＰ ／

（ｇ ／ ｋｇ）

速效磷
ＡＰ ／

（ｍｇ ／ ｋｇ）

铵态氮
ＡＮ ／

（ｍｇ ／ ｋｇ）

硝态氮
ＮＮ ／

（ｍｇ ／ ｋｇ）

新期火山 ＮＶ ５．０８±０．０２ｂ ８．５０±０．２１ｂ ７４．０５±２．６７ｃ １．３８±０．０５ｃ ０．３６±０．０１ｃ １０．２０±０．９６ｂ ４．１７±０．０９ｃ ６．４５±０．２２ｃ

老期火山 ＯＶ ５．４５±０．０２ａ ５０．３８±１．０１ａ ３６３．１２±２．０３ａ １３．２９±０．１０ａ ０．９５±０．０１ａ １９．３０±３．１０ａ ７０．３０±２．４６ａ １０４．４５±０．９８ａ

非火山 Ｎｏｎ⁃Ｖ ４．６８±０．０１ｃ ５１．９６±１．６５ａ １８３．５９±１．４５ｂ ６．７４±０．１６ｂ ０．８１±０．０１ｂ ２０．６７±０．８１ａ ３５．２９±１．７０ｂ １５．３７±０．４４ｂ

　 　 表中数据为平均值±标准差，同列不同小写字母表示处理间差异显著（Ｐ＜０．０５）；ＷＣ： 土壤含水量 Ｓｏｉｌ ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ； ＳＯＭ： 有机质 Ｓｏｉｌ

ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ； ＴＮ： 全氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ； ＴＰ： 全磷 Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ； ＡＰ： 速效磷 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ； ＡＮ： 铵态氮 Ａｍｍｏｎｉａ ｎｉｔｒｏｇｅｎ； ＮＮ： 硝态氮

Ｎｉｔｒａｔｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ

２．２　 土壤样品测序结果及取样深度验证

土壤样品通过优化过滤低质量序列后得到有效序列总数为 ４３０２４０，序列长度 ４１０—４４０ ｂｐ。 三个样地土

壤细菌的稀释性曲线均趋向平缓（图 １），且土壤测序的 Ｃｏｖｅｒａｇｅ 指数均大于 ０．９９４（表 ２），表明样品取样合

理，已经能够反映供试土壤样品的微生物群落组成。
在 ９７％ 相似度下进行 ＯＴＵｓ 聚类，三个样地土壤细菌共得到 ９４１ 个 ＯＴＵｓ（图 ２），共有 ＯＴＵｓ 总数为 ７１３

个，约占全部 ＯＴＵｓ 的 ７５．７７％。 新、老期火山和非火山的土壤细菌 ＯＴＵｓ 总数分别为 ８５２、８２０ 和 ８７９ 个，表现

为非火山＞新期火山＞老期火山。
２．３　 土壤细菌群落多样性

不同采样点土壤细菌 Ａｃｅ 指数、 Ｃｈａｏ１ 指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数具有显著差异，变化趋势一致表现为非火山＞
新期火山＞老期火山，三个样地土壤细菌 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数无显著差异（表 ３）。

表 ３　 新、老期火山和非火山多样性指数

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｎｅｗ ｖｏｌｃａｎｏ， ｏｌｄ ｖｏｌｃａｎｏ ａｎｄ ｎｏｎ⁃ｖｏｌｃａｎｏ

火山类型
Ｓａｍｐｌｅｓ

Ｃｏｖｅｒａｇｅ 指数
Ｃｏｖｅｒａｇｅ ｉｎｄｅｘ

Ａｃｅ 指数
Ａｃｅ ｉｎｄｅｘ

Ｃｈａｏ １ 指数
Ｃｈａｏ １ ｉｎｄｅｘ

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

新期火山 ＮＶ ０．９９６７±０．０００２ａ ８１５．２６±２．０４ａｂ ８２５．６４±６．９２ａｂ ５．４６±０．０１ａ ０．０１８８±０．０００９ａｂ

老期火山 ＯＶ ０．９９６３±０．０００１ａ ７７９．４６±２．１７ｂ ７９５．７０±５．７１ｂ ５．５０±０．０２ａ ０．０１２２±０．００１０ｂ

非火山 Ｎｏｎ⁃Ｖ ０．９９４６±０．０００１ａ ８４２．８２±３０．５５ａ ８６７．７５±３３．６３ａ ５．２９±０．１６ａ ０．０２６３±０．００９３ａ

９７２８　 ２０ 期 　 　 　 黄庆阳　 等：五大连池火山土壤细菌多样性及其群落结构 　
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图 １　 相似度为 ０．９７ 条件下各土壤样品的稀释性曲线

Ｆｉｇ．１　 Ｒａｒｅｆａｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅｓ ｏｆ ｅａｃｈ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅ ａｔ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｏｆ ０．９７

　 ＮＶ： 新期火山 Ｎｅｗ ｖｏｌｃａｎｏ； ＯＶ： 老期火山 Ｏｌｄ ｖｏｌｃａｎｏ；Ｎｏｎ⁃Ｖ： 非

火山 Ｎｏｎ ｖｏｌｃａｎｏ

图 ２　 新、老期火山和非火山细菌群落的 ＯＴＵｓ比较

　 Ｆｉｇ．２　 ＯＴＵｓ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｎｅｗ ｖｏｌｃａｎｏ， ｏｌｄ ｖｏｌｃａｎｏ

ａｎｄ ｎｏｎ⁃ｖｏｌｃａｎｏ

ＯＴＵｓ：操作分类单元 Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔｓ

β 多样性分析表明不同生境中的细菌群落相似性差异较大（图 ３）。 其中，新期火山和非火山的细菌群落

差异最小，样品间差异指数仅为 ０．４３；新期火山和老期火山的细菌群落样品相似性次之，样品间差异指数为

０．５６；老期火山和非火山的细菌群落差异最大，样品间差异指数为 ０．５９。

图 ３　 新、老期火山和非火山土壤细菌 ｂｅｔａ 多样性分析

　 Ｆｉｇ．３　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｂｅｔａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｎｅｗ ｖｏｌｃａｎｏ，

ｏｌｄ ｖｏｌｃａｎｏ ａｎｄ ｎｏｎ⁃ｖｏｌｃａｎｏ

２．４　 土壤细菌群落结构分析

在门上水平，新、老期火山和非火山土壤分别检测

出 １７、１８ 和 １７ 个细菌类群，三个样地的土壤细菌群落

组成基本一致，共有细菌 １６ 个类群，其中相对丰度≥
１％ 的 类 群 有 １０ 个 （ 图 ４ ）， 包 括 变 形 菌 门

（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ） （４１．６４％，３２．６４％，４３．３５％），放线菌门

（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）（２９．２９％，４０．０９％，２９．８０％），酸杆菌门

（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ） （１３．６７％，７．８４％，１１．４３％），绿弯菌门

（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ ） （ ６． ２３％， ９． ６９％， ３． ８４％）， 拟 杆 菌 门

（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）（３．１４％，２．０９％，３．２０％），Ｐａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ
（２．７２％，０． ２９％，２． ７９％），疣微菌门（Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ）
（０．５８％，３．２９％，１．３２％），Ｒｏｋｕｂａｃｔｅｒｉａ（０．１０％，２．４１％，
０．１０％）， 芽单胞菌 门 （ Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ ） （ １． ０７％，
０．６９％，０．９７％），浮霉菌门（Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ）（０．７３％，０．２３％，１．５０％）。 其中变形菌门和酸杆菌门在三个样地土

壤中相对丰度均大于 １０．０％，显著高于其他细菌，是细菌中的优势菌门。
三个样地土壤中酸杆菌门（Ｐ＜０．０５）、Ｐａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ（Ｐ＜０．０５）、疣微菌门（Ｐ＜０．０１）和 Ｒｏｋｕｂａｃｔｅｒｉａ（Ｐ＜

０．０５）具有显著差异或极显著差异，其中老期火山土壤酸杆菌门、疣微菌门、Ｒｏｋｕｂａｃｔｅｒｉａ 具有最大值；而老期

火山土壤 Ｐａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ 的相对丰度最小。
２．５　 土壤群落结构差异性分析

利用非度量多维尺度法（ＮＭＤＳ）分析土壤细菌群落物种组成上的差异性，结果显示胁强系数 Ｓｔｒｅｓｓ 为

０．０２５，可以准确反应样品组间的差异程度（图 ５）。 三个样地土壤细菌群落明显分开，形成不同的类群，空间

差异显著（Ｒ＝ ０．６８４，Ｐ＝ ０．００１），组间差异远大于组内差异。
２．６　 土壤细菌与土壤因子的关系

土壤细菌 Ａｃｅ 指数、Ｃｈａｏ１ 指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数与土壤 ｐＨ 呈显著负相关（Ｐ＜０．０５），其他多样性指数与土

壤因子无显著相关性（Ｐ＞０．０５） （表 ４）。

０８２８ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４１ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

图 ４　 新、老期火山和非火山土壤门水平细菌相对丰度

Ｆｉｇ．４　 Ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｎｅｗ ｖｏｌｃａｎｏ， ｏｌｄ ｖｏｌｃａｎｏ ａｎｄ ｎｏｎ⁃ｖｏｌｃａｎｏ

不同小写字母间表示差异显著（Ｐ＜０．０５）；Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ： 变形菌门； Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ： 放线菌门； Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ： 酸酐菌门； Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ： 绿弯菌

门； Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ： 拟杆菌门； Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ： 疣微菌门； Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ： 芽单胞菌门； Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ； 浮霉菌门； ｎｓ： 无显著性

Ｎｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ

图 ５　 基于 ＯＴＵｓ 水平的 Ｂｒａｙ⁃Ｃｕｒｔｉｓ 的非度量多维尺度和相似性分析

Ｆｉｇ．５　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｎｏｎｍｅｔｒｉｃ ｍｕｌｔｉｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ ｓｃａｌｉｎｇ ａｎｄ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ａｔ ｔｈｅ ＯＴＵｓ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

ＮＭＤＳ： 非度量多维尺度分析 Ｎｏｎ⁃ｍｅｔｒｉｃ ｍｕｌｔｉｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ ｓｃａｌｉｎｇ ａｎａｌｙｓｉｓ；Ｂｅｔｗｅｅｎ： 类群之间

表 ４　 细菌群落多样性与土壤理化性质的 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关性分析

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｐｅａｒｓｏｎ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａ α⁃ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｉｃｅｓ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

多样性指数
Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｐＨ 含水量

ＷＣ
有机质
ＳＯＭ

全氮
ＴＮ

全磷
ＴＰ

铵态氮
ＡＮ

硝态氮
ＮＮ

速效磷
ＡＰ

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数 Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ ０．５５０ －０．２３８ ０．１６９ ０．１３７ －０．０７２ ０．０８６ ０．３２５ －０．１９６

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数 Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ －０．７４１∗ ０．０７０ －０．４２５ －０．３８７ －０．１４１ －０．３４０ －０．５８４ ０．０７１

Ａｃｅ 指数 Ａｃｅ ｉｎｄｅｘ －０．７０１∗ －０．０４９ －０．４８４ －０．４２９ －０．２０８ －０．４４２ －０．６１８ ０．０４４

Ｃｈａｏ１ 指数 Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ －０．７０３∗ ０．０８１ －０．３８７ －０．３２６ －０．０８９ －０．３３３ －０．５４９ ０．１７２
　 　 ∗Ｐ＜０．０５

在门水平，变形菌门平均相对丰度与 ｐＨ 和硝态氮呈显著负相关（Ｐ＜０．０５）；放线菌门与 ｐＨ 呈显著正相

１８２８　 ２０ 期 　 　 　 黄庆阳　 等：五大连池火山土壤细菌多样性及其群落结构 　
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关（Ｐ＜０．０５），与有机质、全氮、铵态氮和硝态氮呈极显著正相关（Ｐ＜０．０１）；绿弯菌门与 ｐＨ 呈显著正相关（Ｐ＜
０．０５）；拟杆菌门和 Ｐａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ 与 ｐＨ、有机质、全氮、铵态氮呈显著负相关（Ｐ＜０．０５），与硝态氮呈极显著负

相关（Ｐ＜０．０１）；Ｒｏｋｕｂａｃｔｅｒｉａ 与 ｐＨ、有机质、全氮、铵态氮和硝态氮呈极显著正相关（Ｐ＜０．０１）；芽单胞菌门与

有机质、全氮、铵态氮和硝态氮呈极显著负相关（Ｐ＜０．０５），可见，土壤 ｐＨ、有机质、全氮、铵态氮和硝态氮对门

水平细菌群落组成的影响程度较大（表 ５）。

表 ５　 优势细菌类群与土壤因子相关性分析

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｂａｃｔｅｒｉａ ｇｒｏｕｐｓ ａｎｄ ｅｄａｐｈｉｃ ｆａｃｔｏｒｓ

细菌类群
Ｂａｃｔｅｒｉａ ｇｒｏｕｐ ｐＨ 含水量

ＷＣ
有机质
ＳＯＭ

全氮
ＴＮ

全磷
ＴＰ

铵态氮
ＡＮ

硝态氮
ＮＮ

速效磷
ＡＰ

变形菌门 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ －０．７０７∗ －０．２２９ －０．６５２ －０．６２７ －０．４４０ －０．５９４ －０．７４１∗ －０．２５９

放线菌门 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ ０．７３８∗ ０．４６６ ０．８３５∗∗ ０．８０２∗∗ ０．６２８ ０．８０４∗∗ ０．８８４∗∗ ０．３１９

酸酐菌门 Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ －０．３１６ －０．４５５ －０．５５５ －０．５４８ －０．４９７ －０．５６８ －０．５２９ －０．３４６

绿弯菌门 Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ ０．７３５∗ ０．０３１ ０．５１５ ０．４７７ ０．２５２ ０．４６４ ０．６５６ ０．０１７

拟杆菌门 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ －０．７３６∗ －０．３６５ －０．７７３∗ －０．７３７∗ －０．５４９ －０．７３９∗ －０．８４０∗∗ －０．３２２

Ｐａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ －０．７５０∗ －０．３８７ －０．７８４∗ －０．７５１∗ －０．５７３ －０．７４６∗ －０．８５０∗∗ －０．２６６

疣微菌门 Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ ０．４１８ ０．３８８ ０．５９４ ０．５９９ ０．５１５ ０．５６８ ０．５９７ ０．５６２

Ｒｏｋｕｂａｃｔｅｒｉａ ０．８４２∗∗ ０．４５８ ０．９０５∗∗ ０．８７３∗∗ ０．６６４ ０．８５０∗∗ ０．９７５∗∗ ０．４１３

芽单胞菌门 Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ －０．５４７ －０．４８７ －０．７６１∗ －０．７５７∗ －０．６５１ －０．７３２∗ －０．７６５∗ －０．４８２

浮霉菌门 Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ －０．６４４ ０．０７１ －０．３４４ －０．２８８ －０．０６９ －０．３０４ －０．４９４ ０．１８０

图 ６　 门水平细菌群落组成与土壤环境因子的典型相关分析

　 Ｆｉｇ．６　 Ｃａｎｏｎｉｃａｌ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｓ ｏｆ ｔｈｅ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｆａｃｔｏｒ

ＲＤＡ： 冗余分析 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ； ＷＣ： 土壤含水量 Ｓｏｉｌ ｗａｔｅｒ

ｃｏｎｔｅｎｔ； ＳＯＭ： 有机质 Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ； ＴＮ： 全氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；

ＴＰ： 全磷 Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ； ＡＰ： 速效磷 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ； ＡＮ：

铵态氮 Ａｍｍｏｎｉａ ｎｉｔｒｏｇｅｎ； ＮＮ： 硝态氮 Ｎｉｔｒａｔｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ

趋势对应分析（ＤＣＡ）第一排序轴的梯度长度小于

３，采用冗余分析（ＲＤＡ）解释细菌群组成与土壤因子的

关系，结果显示：前两轴累计方差解释比 ８８．６０％，能较

为完整地反映排序信息（图 ６）。 土壤因子与第一排序

轴相关性按相关系数（绝对值）的大小：硝态氮＞ｐＨ 值＞
有机质＞全氮＞铵态氮＞全磷＞含水量＞速效磷。

３　 讨论

本研究中，新期火山土壤中有机质、全氮、硝态氮、
铵态氮、全磷和速效磷显著低于老期火山，表明火山喷

发后随着演替的正向进行，土壤养分含量逐渐升高，这
可能是因为随着年代的逐渐增加，土壤发育程度加深，
有机质不断积累［２２］。 另外新期火山的熔岩表面干燥、
平坦、裸露度较高不易留存凋落物，凋落物稀少导致输

入土壤中有机营养和无机含量缺乏［６］。 非火山⁃山口湖

地质公园的土壤的有机质、全氮、全磷、硝态氮和铵态氮

与新、老期火山土壤具有显著差异，这可能是因为养分

主要与成土母质、风化程度、淋溶强度有关［２２］，五大连

池火山群的喷发物质均来自第四纪火山活动形成的岩

浆源［２３］，具有玄武岩性质，而非火山⁃山口湖地质公园

的土壤由花岗岩风化而成。 Ｗａｎｇ［２４］也认为在植被与土壤协同演化的过程中，不同森林生态系统中的土壤理

化性质呈现一定的差异。 因此，五大连池火山土壤理化性质受到凋落物数量和火山喷发时间、火山成土母质

等火山特性的共同影响。

２８２８ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４１ 卷　
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β 多样性可以度量动、植物和微生物等群落物种组成随环境梯度的变化程度［２５］。 Ｂｒａｙ⁃Ｃｕｒｔｉｓ 距离分析显

示新期火山、老期火山与非火山细菌群落相似性差异较大，但结果并不符合细菌群落 β 多样性随地理距离的

增加而降低的模型［２６］，这可能与火山喷发出的特性或者岩浆成分有关。 毛翔［２７］ 认为五大连池火山喷发带中

的一条 Ｅ－Ｗ 方向的断裂带，将老期火山东焦得布山、卧虎山和药泉山划分为五大连池南侧的构造单元，导致

通过该断裂带喷出的深层岩浆或变质物质与该地区所属的松辽盆地并不十分一致［２８］，因此有可能导致东焦

得布山与非火山和新期火山的土壤微生物差异较大。
在不同的森林生态系统中，土壤主要的微生物群落组成基本上是近似的［５，２９］，本研究土壤中变形菌门、酸

杆菌门、放线菌门和拟杆菌门的相对丰度较高，是五大连池火山土壤中的优势菌类，与其他森林生态系统差别

不大。 而五大连池火山爆发这种剧烈的扰动，改变了沉积层火山物质组分，导致微生物代谢类型及功能的多

样性，进而影响细菌的群落结构［７］。 变形菌门已经被证实与来自岩心的玄武岩有关［３０⁃３１］，具有增强玄武岩的

风化作用和能够在贫瘠环境生长的能力［３２］，并被视为在玄武岩环境中作为碳源和氮源关键的细菌类群，可以

浸出磷和硫元素；老期火山土壤中放线菌门和疣微菌门的相对丰度显著高于新期火山和非火山土壤，这可能

与玄武岩性质有关系，疣微菌门也被证实与北极环境中玄武岩风化作用有关［３３］。
地上植被、土壤环境因子以及土壤理化性质与土壤微生物之间存在着复杂的关系网［３４］。 本研究中土壤

ｐＨ 与 ３ 种细菌多样性和 ６ 种细菌类群具有显著或极显著的相关性，这说明土壤 ｐＨ 是土壤细菌多样性和群落

结构的重要控制因子，Ｚｈｕ 等［３５］和 Ｓｈｅｎ 等［３６］在干旱或者潮湿等多种生态环境中，也得到了相同的结论。 土

壤有机质、全氮、硝态氮、铵态氮等与放线菌门、拟杆菌门和 Ｐａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ 等细菌类群也有显著的相关性，说
明森林演替过程中土壤有机质和氮素变化与细菌群落组成变化密切相关［４］，这是由于地上凋落物成分、质量

影响土壤表层有机质和氮含量的变化，导致土壤微生物群落结构存在差异［３７］。 曹永昌［３８］ 也认为在土壤发育

初期积累的碳显著高于氮，氮素成为土壤中微生物生长的限制因素。

４　 结论

五大连池火山土壤细菌 Ａｃｅ 指数、Ｃｈａｏ１ 指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数均显著低于非火山土壤；新、老期火山和非

火山土壤细菌包括变形菌门、酸杆菌门、放线菌门和绿弯菌门等优势菌门，但三个样地土壤细菌群落空间差异

显著，其中酸杆菌门、Ｐａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ、疣微菌门和 Ｒｏｋｕｂａｃｔｅｒｉａ 是差异菌群。 火山喷发是一种剧烈的大规模扰

动形式，喷发时间和火成岩基质等特性会导致不同火山土壤理化性质的差异，进而影响土壤细菌多样性和群

落结构。 我们认为土壤 ｐＨ、有机质和氮含量是驱动五大连池火山森林生态系统土壤细菌多样性和群落结构

变化重要的影响因子。
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