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摘要：微生物在调节陆地生态系统地球化学循环过程中具有重要作用。 土地利用方式改变显著影响土壤微生物群落结构和功

能，但对土地利用驱动的土壤性状变化与微生物群落结构和功能关系的研究相对匮乏。 依托长期定位监测试验（始于 １９８４

年），通过 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因片段和 ＩＴＳ 高通量测序，研究了土地利用方式（裸地、农田、草地）驱动的土壤碳氮变化对微生物群落

结构和功能的影响。 结果表明：对于细菌群落而言，裸地中 α⁃多样性最高、其次是草地、农田中最低，农田和草地中细菌优势菌

群变形菌（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）和放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）相对丰度较裸地低 ４．５％、３．９％和 ５．５％、３．８％；对于真菌群落而言，裸地子

囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）相对丰度最高、农田次之、草地最低；化能异养型、好氧化能异养型细菌相对丰度裸地显著高于农田和草地

（Ｐ＜０．０５），而硝化型和好氧氨氧化型细菌裸地显著低于农田和草地（Ｐ＜０．０５）；腐生型真菌相对丰度大小排序为：裸地＞农田＞

草地。 细菌群落变化主要与土壤容重、全氮、矿质氮、Ｃ ∶Ｎ 比和微生物量碳有关，而真菌群落与土壤矿质氮有关。 细菌和真菌

功能菌群主要受土壤容重、土壤有机碳、土壤全氮、Ｃ ∶Ｎ 比和微生物量碳影响。 因此，土壤容重、土壤全氮、土壤有机碳、Ｃ ∶Ｎ

比、微生物量碳、矿质氮差异可能是影响不同土地利用方式中微生物群落和功能变化的主要因素。
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ｍｏｒｅ ｓｕｉｔａｂｌｅ ｔｏ ｌｉｖｅ ｉｎ ｔｈｅ ｆａｒｍｌａｎｄ ｓｏｉｌ ｔｈａｎ ｉｎ ｇｒａｓｓｌａｎｄ． Ｃｈｅｍｉｃａｌ ｈｅｔｅｒｏｔｒｏｐｈｉｃ， ａｅｒｏｂｉｃ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｈｅｔｅｒｏｔｒｏｐｈｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａ，
ａｎｄ ｓａｐｒｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇｉ， ｗｈｉｃｈ ｐａｒｔｉｃｉｐａｔｅｄ ｉｎ ｓｏｉｌ ｃａｒｂｏｎ ｃｙｃｌｅ， ｗｅｒｅ ｍａｉｎｌｙ ｅｎｒｉｃｈｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｆａｒｍｌａｎｄ． Ｎｉｔｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ
ａｅｒｏｂｉｃ ａｍｍｏｎｉａ ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｃｙｃｌｅ ｗｅｒｅ ｍａｉｎｌｙ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｇｒａｓｓｌａｎｄ． Ｔｈｅｒｅｆｏｒｅ， ｔｈｅ
ｃｈａｎｇｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｄｒｉｖｅｎ ｂｙ ｌａｎｄ ｕｓｅｓ ａｆｆｅｃｔｅｄ ｔｈｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｏｆ
ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ． Ｉｎ ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎ， ｖａｒｉａｔｉｏｎｓ ｏｆ ＢＤ， ＴＮ， ＳＯＣ， Ｃ ∶Ｎ ｒａｔｉｏ， ＳＭＢＣ， ａｎｄ ｍｉｎｅｒａｌ Ｎ ｕｎｄｅｒ ｌａｎｄ ｕｓｅｓ ｃｈａｎｇｅ
ｄｏｍｉｎａｔｅｄ ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｌａｎｄ ｕｓｅｓ； ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ； ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ； ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ

土壤微生物作为陆地生态系统的重要组成部分，是物质循环和能量流动的重要媒介，在调节陆地生态系

统碳、氮等元素的地球化学循环过程中具有重要意义［１］。 微生物功能及相关过程都是由微生物群落所决定

的［２］。 大量研究发现土壤中细菌群落主要为酸杆菌 （ Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）、放线菌 （ Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、变形菌

（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）等［３⁃４］，真菌群落主要是子囊菌（Ａｓｃｏｍｙｔｏｔａ）、担子菌（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）、接合菌（Ｚｙｇｏｍｙｃｏｔｉｎａ）
等［５⁃６］。 根据这些微生物群落具有的某种相同或相似的生物学功能将其划分成不同的功能群，如：参与土壤

氮循环的硝化及反硝化型细菌等［１］；参与土壤碳循环的异养型细菌［７］ 及腐生型真菌等［８］。 据报道，土壤有机

碳（ＳＯＣ）、氮含量及组分、容重等土壤性状的改变显著影响土壤微生物多样性和群落组成［３，９⁃１３］ 及功能［１３⁃１４］。
但是，也有报道指出土壤微生物多样性［１５］不受土壤性状的影响。 因此，明确土壤性状变化对微生物群落和功

能的影响，有助于进一步深入探讨陆地生态系统地球化学循环过程。
土地利用方式变化是影响土壤性状的重要因素［１６］。 研究表明土地利用方式间，不同植被［１７］ 和管理措

施［１８］都会导致土壤性状存在显著差异。 例如，自然条件下［１２］ 牧场、松林、阔叶林中土壤性状变化较大：容重

（１．２—１．７ ｇ ／ ｃｍ３）、全氮含量（０．４—０．８ ｇ ／ ｋｇ）、碳含量（９—１８ ｇ ／ ｋｇ）、土壤碳氮比（１４—２２）。 耕地、林地、湿地

土壤中［１３］：全氮含量（０．５—０．８ ｇ ／ ｋｇ）、铵态氮含量（９．２—１１．４ ｍｇ ／ ｋｇ）。 此外，Ｗａｎｇ 等［１７］ 指出农田不同作物

种植模式（冬小麦连作、小麦⁃苜蓿轮作、小麦⁃土豆轮作、小麦⁃糜子⁃玉米轮作）也会引起土壤养分显著变化：土
壤有机碳（７．９—９．６ ｇ ／ ｋｇ）、土壤全氮（１．０—１．２ ｇ ／ ｋｇ）。 这些土壤性状的变化势必会引起微生物群落结构和功
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能的改变［１２］。 已有研究指出黄土高原地区将废弃农田进行植被恢复后（始于 １９９８ 年），ＳＯＣ 含量从 １９９８ 年

的 ４．０ ｇ ／ ｋｇ 增加至 ２００６ 年的 ４．５ ｇ ／ ｋｇ［１９］；到 ２０１４ 年 ＳＯＣ 含量提高至 ６．２ ｇ ／ ｋｇ，此时植被恢复区域 ＳＯＣ 含量

比废弃农田高 ２．８ ｇ ／ ｋｇ［２０］。 目前大多数研究关注于该地区土地利用方式改变对土壤性状的影响［２０⁃２１］，但土

地利用驱动的土壤性状变化对微生物群落结构和功能的影响尚不十分清楚。
基于此，本研究依托陕西长武县长期定位监测试验，研究了不同土地利用方式（裸地、农田、草地）的土壤

容重及碳氮养分含量等土壤性状差异；分析了不同土地利用方式下细菌和真菌群落丰富度、多样性及土壤碳

氮代谢相关功能特征的变化；进而分析了二者之间的关系，以期明确土地利用方式变化条件下土壤性状和微

生物群落与功能的作用机制。

１　 材料与方法

１．１　 研究区概况

本实验在陕西长武农田生态系统国家野外科学观测研究站长期定位监测试验（始于 １９８４ 年）进行，该站

位于高塬沟壑区的陕西省长武县十里铺村（１０７°４０′Ｅ，３５°１２′Ｎ，海拔 １２００ ｍ），该地属于旱作雨养农业区，无
灌溉条件［２２］。 据长武县气象局资料统计（１９５７—２０１８ 年），该地区年均降水量为 ５８０ ｍｍ，７—９ 月份降水量占

年降水量的 ４９％左右，平均气温为 ９．１℃，大于 １０℃的积温为 ３０２９℃，年日照时数 ２２３０ ｈ，日照率为 ５１％，年辐

射总量为 ４８４ ｋＪ ／ ｃｍ２。 土壤为粘壤质黑垆土，１９８４ 年布设试验时土壤有机碳含量为 ６．５ ｇ ／ ｋｇ，全氮含量为 ０．６
ｇ ／ ｋｇ，ｐＨ 值 ８．４，ＣａＣＯ３含量 １０．５％，粘粒含量（＜０．００２ ｍｍ）２４％。
１．２　 试验设计与管理

长期定位监测试验共计 ３６ 个处理，３ 次重复，均由农田转化而来。 在该长期定位监测试验中选取 ３ 个典

型土地利用方式（均未进行施肥处理）：①农田（小麦）：从 １９８４ 年开始，小麦地连续种植冬小麦，一年一茬，播
种期为 ９ 月中下旬，定期进行除草和松土，试验管理措施与当地大田一致，到 ６ 月下旬小麦成熟后将地上生物

量进行一次性收割，随后用翻耕机将小麦地表层 ０—２０ ｃｍ 土壤进行翻耕，掩埋根系残茬并将其输入土壤，进
入夏季休闲期（７—９ 月），９ 月份进行再一次小麦耕作播种；②草地（紫花苜蓿）：草地选择根系具有较强固氮

作用的苜蓿地，其品种为紫花苜蓿，自 １９８４ 年播种紫花苜蓿生长至今，不复种，每年 ６ 月下旬和 ９ 月下旬进行

两次地上生物量的刈割，小区内散生杂草，定期进行除草松土；③裸地：作为对照处理，自 １９８４ 年开始已连续

多年不种作物，定期移除地面生长的杂草。 各土地利用方式随机排列。 小区长 ５．５ ｍ，宽 ４ ｍ，面积为 ２２ ｍ２。
１．３　 土壤样品的采集

２０１８ 年 ６ 月下旬，小麦和苜蓿收割后，用直径为 ３ ｃｍ 的土钻采集了长期试验地农田、草地、裸地耕层 ０—
２０ ｃｍ 土壤。 每个小区以 Ｓ 型选定 ５ 个采样点采集 ５ 钻土样，制成混合土样为一次重复，每个处理 ３ 次重复。
新鲜土样通过 ２ ｍｍ 筛后，剔除根系残体，装进采样盒中，用冷藏箱尽快带回实验室：－２０℃保存供分析微生物

群落结构；４℃保存供分析微生物量碳（ＳＭＢＣ），硝态氮和铵态氮（矿质氮）等；样品风干用于测定 ＳＯＣ 和 ＴＮ
等理化指标。
１．４　 ＤＮＡ 提取和高通量测序

采用 Ｆａｓｔ ＤＮＡ ＳＰＩＮ Ｋｉｔ ｆｏｒ ｓｏｉｌ 试剂盒根据说明提取 ＤＮＡ。 用 Ｎａｎｏｄｒｏｐ ＮＤ⁃ ２０００ ＵＶ⁃Ｖｉｓ 分光光度计

（Ｎａｎｏ Ｄｒｏｐ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｉｅｓ， Ｗｉｌｍｉｎｇｔｏｎ， ＤＥ， ＵＳＡ）检测 ＤＮＡ 的数量和质量。 根据测序区域的选择，使用带

Ｂａｒｃｏｄｅ 的特异引物进行 ＰＣＲ 扩增：３３８Ｆ （ ５′ ＡＣＴＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡＧ⁃ ３′） 和 ８０６Ｒ （ ５′⁃ＧＧＡＣＴＡＣＨＶ
ＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ３′） ［２３］扩增细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因的 Ｖ３⁃Ｖ４ 区域，ＩＴＳ１（５′⁃ＣＴＴＧＧＴＣＡＴＴＴＡＧＡＧＧＡＡＧＴＡＡ３′）和
ＩＴＳ２（５′⁃ＧＣＴＧＣＧＴＴＣＴＴＣＡＴＣＧＡＴＧＣ⁃３′）扩增真菌 ＩＴＳ 基因区域［２４］。 纯化扩增产物并制备序列文库，然后用

Ｑｕｂｉｔ＠ ２．０ Ｆｌｕｏｒｏｍｅｔｅｒ（Ｔｈｅｒｍｏ Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ）和 Ａｇｉｌｅｎｔ Ｂｉｏａｎａｌｙｚｅｒ ２１００ 系统检测文库质量。 最后送北京诺禾致

源科技股份有限公司利用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｈｉ Ｓｅｑ ２５００ ＰＥ２５０ 平台进行高通量测序。
将双末端序列根据 Ｂａｒｃｏｄｅ 序列和 ＰＣＲ 扩增引物标签拆分出各个样品的数据，将每个样品的序列借助

１９９７　 ２０ 期 　 　 　 吴希慧　 等：土地利用驱动的土壤性状变化影响微生物群落结构和功能 　
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ＦＬＡＳＨ（Ｖ１．２．７，ｈｔｔＰ： ／ ／ ｃｃｂ．ｊｈｕ．ｅｄｕ ／ ｓｏｆｔｗａｒｅ ／ ＦＬＡＳＨ ／ ）进行拼接，然后根据 ＱＩＩＭＥ［２５］ 质控流程进行质量控制。
根据 ＵＣＨＩＭＥ 算法［２６］去除嵌合体序列，然后将剩余的序列利用 ＵＰａｒｓｅ 软件［２７］ 以 ９７％的相似度聚类划分

ＯＴＵ。 对于 ＯＴＵ 的每一个代表序列，使用 ＲＤＰ Ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ 算法与 ＧｒｅｅｎＧｅｎｅ 数据库以 ８０％的置信阈值进行物

种注释分析。 最后以数据量最少的样品为标准对得到的 ＯＴＵ 丰度数据进行均一化处理，后续的 ａｌｐｈａ 和 ｂｅｔａ
多样性分析均基于均一化处理后的数据。
１．５　 土壤理化性状分析

土壤容重采用环刀法测定，ＳＯＣ 利用 Ｈ２ ＳＯ４⁃Ｋ２Ｃｒ２Ｏ７ 外加热法测定［２８］，ＴＮ 利用凯氏定氮法测定［２９］，

ＳＭＢＣ 利用氯仿熏蒸⁃萃取法测定［３０］，土壤铵态氮和硝态氮用 ２ ｍｏｌ ／ Ｌ ＫＣｌ 溶液浸提鲜土样后，用流动分析仪

测定（ＳＡＮ＋＋，Ｓｋａｌａｒ，Ｈｏｌｌａｎｄ） ［３１］，并在本研究中用土壤铵态氮和硝态氮测定含量之和来表示土壤矿质氮的

总量。
１．６　 数据分析方法

采用 ＳＰＳＳ ２．０ 软件对土壤性状和微生物群落 α⁃、β⁃多样性指数进行单因素方差分析（ＡＮＯＶＡ），并进行 Ｆ
显著性检验，当检验显著时，再通过 Ｄｕｎｃａｎ 检验将不同土地利用方式的均值进行比较（Ｐ＜０．０５）。 显著性检

验完成后运用 Ｓｉｇｍａｐｌｏｔ（１２．５）软件绘制门、纲、目、科四个水平排名前十的细菌和真菌群落相对丰度图。 采用

Ｒ 语言（３．５．１）对微生物数据进行整理，通过 ａｐｅ 包和 ｇｇｐｌｏｔ２ 包绘制主坐标分析图（Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ Ｃｏ⁃ｏｒｄｉｎａｔｅｓ
Ａｎａｌｙｓｉｓ， ＰＣｏＡ）。 细菌和真菌功能分别利用 ＦＡＰＲＯＴＡＸ［７］和 ＦＵＮ Ｇｕｉｌｄ［３２］ 进行预测。 土壤微生物群落丰富

度（Ｃｈａｏ１ 指数）及多样性（Ｓｈａｎｎｏｎ 指数）、功能结构和土壤理化性状之间相关关系采用 ＳＰＳＳ ２．０ 软件通过

Ｓｐｅａｒｍａｎ 进行定量分析。

２　 结果与分析

２．１　 不同土地利用方式下土壤理化性状的变化

不同土地利用方式下（裸地 ｖｓ．农田 ｖｓ．草地）土壤性状存在显著差异（表 １）。 其中裸地土壤容重最大（１．４
ｇ ／ ｃｍ３）、其次为农田（１．３ ｇ ／ ｃｍ３）、最次为草地（１．２ ｇ ／ ｃｍ３）。 裸地中 ＳＯＣ 含量为 ５．９ ｇ ／ ｋｇ，农田（６．５ ｇ ／ ｋｇ）和
草地（１０．５ ｇ ／ ｋｇ）分别较裸地高出 １０．２％和 ７８．０％。 裸地与农田土壤中 ＴＮ 含量均为 ０．８ ｇ ／ ｋｇ，而草地较裸地

高出 １．５ 倍。 三个不同土地利用方式中矿质氮含量范围为 １２．７—３４．０ ｍｇ ／ ｋｇ，其中草地最高（３４．０ ｍｇ ／ ｋｇ）。

表 １　 不同土地利用方式土壤性状

Ｔａｂｌｅ １ Ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌａｎｄ ｕｓｅｓ

土壤性状
Ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

裸地
Ｂａｒｅ⁃ｌａｎｄ

农田
Ｆａｒｍｌａｎｄ

草地
Ｇｒａｓｓｌａｎｄ

土壤容重 Ｓｏｉｌ ｂｕｌｋ ｄｅｎｓｉｔｙ（ＢＤ ｇ ／ ｃｍ３） １．４±０．０１ ａ １．３±０．０１ ａｂ １．２±０．０１ ｂ

土壤有机碳 Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ（ＳＯＣ ｇ ／ ｋｇ） ５．９±０．４０ ｂ ６．５±０．２０ ｂ １０．５±０．８０ ａ

土壤微生物量碳 Ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ（ＳＭＢＣ ｍｇ ／ ｋｇ） ９６．４±８．００ ｃ １５２．０±９．００ ｂ ２０４．０±１３．００ ａ

土壤微生物量碳和有机碳之比
Ｔｈｅ ｒａｔｉｏ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ ｔｏ ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ
（ＳＭＢＣ ／ ＳＯＣ）

１６×１０－３±０．７４ ｃ ２３×１０－３±０．７４ ａ １９×１０－３±０．７４ ｂ

土壤全氮 Ｓｏｉｌ ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ（ＴＮ ｇ ／ ｋｇ） ０．８±０．０２ ｂ ０．８±０．０３ ｂ １．９±０．０３ ａ

土壤矿质氮 Ｓｏｉｌ ｍｉｎｅｒａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ（Ｍｉｎｅｒａｌ Ｎ ｍｇ ／ ｋｇ） １８．１±０．１０ ｂ １２．７±０．０１ ｃ ３４．０±０．１０ ａ
　 　 表中同一行不同小写字母表示处理间差异显著（Ｐ＜ ０．０５），数值表示：均值±标准误（ｎ＝ ３）

２．２　 微生物多样性

土壤样本中细菌和真菌群落分别获得 ６４２４６ 和 ３１１６２ 个高通量序列。 细菌和真菌 ＯＴＵ 数在土地利用方

式间无显著差异。 细菌群落 Ｃｈａｏ１ 指数差异显著（Ｐ＜０．０５）（表 ２），大小排序为：农田（４９２１）＞裸地（４８３１）＞草
地（４２０２）。 细菌群落 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数同样具有显著差异（Ｐ＜０．０５） （表 ２），大小排序为：农田（１０． ２） ＞草地

（１０．１）＞裸地（９．９）。 真菌群落 Ｃｈａｏ１ 指数与 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数按农田、裸地、草地依次降低，但均未达到显著水
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平。 土地利用方式对细菌和真菌群落 β⁃多样性也存在一定影响（图 １）。 裸地土壤细菌群落 β⁃多样性指数较

高（０．３），农田和草地较裸地低 ３１．０％、１３．８％。 裸地中真菌群落 β⁃多样性指数为 ０．８，农田较裸地低 ３７．５％，而
草地较裸地高出 １４．３％。

表 ２　 根据 ６４２４６ 条细菌序列及 ３１１６２ 条真菌序列计算基因序列相似度为 ９７％的微生物 ａｌｐｈａ 多样性指数

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ａｔ ９７ ％ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｏｆ ｇｅｎｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｃａｌｃｕｌａｔｅｄ ｂａｓｅｄ ｏｎ ６４，２４６ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ａｎｄ ３１，

１６２ ｆｕｎｇａｌ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｆｏｒ ｅａｃｈ ｓａｍｐｌｅ
微生物
Ｍｉｃｒｏｂｅ

土地利用方式
Ｌａｎｄ ｕｓｅｓ

ＯＴＵ 数
ＯＴＵ ｎｕｍｂｅｒ

Ｃｈａｏ１ 指数
Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

细菌 Ｂａｃｔｅｒｉａ 裸地 ４３８６±１１９ ａ ４８３１±３６５ ａ ９．９±０．０９ ｂ
农田 ４９７５±３１ ａ ４９２１±７４４ ａ １０．２±０．０２ ａ
草地 ４８７１±３８２ ａ ４２０２±２７２ ｂ １０．１±０．３４ ａ

真菌 Ｆｕｎｇｉ 裸地 ６３７±８５ ａ ８５９±１０６ ａ ４．０±０．６５ ａ
农田 ７５０±６３ ａ １００５±１１６ ａ ５．３±０．０５ ａ
草地 ５０８±９４ ａ ６４９±１１８ ａ ３．３±０．８３ ａ

　 　 细菌、真菌各自对应列中不同小写字母表示处理间差异显著（Ｐ＜０．０５），数值表示：均值±标准误（ｎ＝ ３）

图 １　 细菌和真菌群落 ｂｅｔａ 多样性

Ｆｉｇ．１　 Ｂｅｔａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

图中不同小写字母表示处理间差异显著（Ｐ＜０．０５）

２．３　 微生物群落丰度变化

土壤微生物群落门、纲、目、科四个水平相对丰度在不同土地利用方式间存在差异（图 ２、图 ３）。 细菌群

落在门水平上，变形菌（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、放线菌（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）和酸杆菌（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）均为优势菌（图 ２）
（２９．８％—３１．１％、１７．６％—１８．３％、１７．６％—１９．５％），但只有变形菌门存在显著性差异，农田和草地中变形菌门

相对丰度为 ２９．７％和 ２９．９％，分别较裸地（３１．１％）低 ４．５％和 ３．９％（Ｐ＜０．０５）。
真菌群落中，子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）、担子菌门（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）、被孢霉菌门（Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ）和毛霉菌

门（Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ）为优势菌，且在土地利用方式间存在较大变异性（图 ３）。 草地中子囊菌门相对丰度

（５．５％）较低，农田（９． ２％）和裸地（２７． ０％）中较草地高出 ６７． ３％、３． ９ 倍；裸地中担子菌门相对丰度较高

（２４．７％），农田（１２．８％）和草地（４．２％）分别较裸地低 ４８．２％和 ８３．０％；农田中被孢霉菌门相对丰度最高（农田

ｖｓ．草地 ｖｓ．裸地：５．７％ ｖｓ． ３．６％ ｖｓ． １．８％），但在不同土地利用方式间无显著差异；农田（４．３％）和草地（０．９％）
中毛霉菌门相对丰度分别高出裸地 １６．９ 倍、２．８ 倍（Ｐ＜０．０５）。
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　 图 ４　 不同土地利用方式土壤细菌群落功能基因预测 ＰＣｏＡ 分析

Ｆｉｇ．４ 　 ＰＣｏＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ ｂｙ

ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅｓ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌａｎｄ ｕｓｅｓ

２．４　 微生物功能变化

通过对裸地、农田、草地中采集的土壤样本进行

ＰＣｏＡ 分析，发现微生物功能在土地利用方式间存在显

著差异（图 ４）。 细菌功能排序轴第 １ 轴的贡献率为

３９．８％，排序轴第 ２ 轴的贡献率为 ２５．７％，前 ２ 轴累计解

释量为 ６５．５％。 其中，第一主成分轴上裸地、农田、草地

均聚类明显。 根据 ＦＡＰＲＯＴＡＸ 算法，按照排名选取了

土壤细菌群落中相对丰度排名前 １０ 的功能分组（图
５）。 细菌群落功能基因中占据优势的是化能异养型和

好氧化能异养型细菌。 对照组裸地中化能异养型细菌

相对丰度较高（１０．３％），农田（９．６％）和草地（８．２％）分
别较裸地低 ６．８％和 ２０．３％（Ｐ＜０．０５）。 农田和草地中好

氧化能异养型细菌相对丰度为 ８．９％和 ７．５％，分别较裸

地低 ４．３％和 １９．４％。 此外，硝化型细菌在裸地中相对

图 ５　 不同土地利用方式土壤细菌群落功能基因丰度

　 Ｆｉｇ．５　 Ｔｈｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ ｂｙ

ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅｓ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌａｎｄ ｕｓｅｓ

图中同一组柱状图不同小写字母表示处理间差异显著（Ｐ＜０．０５）

丰度较低（１．０％），农田（１．４％）和草地（２．３％）较裸地

高出４０．０％和 １．３ 倍（Ｐ＜０．０５）。 类似地，裸地中好氧氨

氧化型细菌的含量也较低（０．６％），农田（０．９％）和草地

（１．９％）分别较裸地高 ５０％和 ２．２ 倍（Ｐ＜０．０５）。
本研究借助 ＦＵＮ Ｇｕｉｌｄ 在线数据平台 （ ｈｔｔｐｓ： ／ ／

ｇｉｔｈｕｂ．－ｃｏｍ ／ ＵＭＮＦｕＮ ／ ＦＵＮＧｉｌｄ），将真菌群落划分到不

同的营养型（Ｔｒｏｐｈｉｃ ｍｏｄｅ）和共位群（Ｇｕｉｌｄ）。 主要营

养型为腐生菌，其次为病原菌和共生菌。 其中腐生菌和

病原菌相对丰度在不同土地利用方式中大小排序均为：
裸地＞农田＞草地（图 ６）。 Ｇｕｉｌｄ 是一种类似于资源利用

吸收所进行的功能分类，其中包括动物病原菌、植物病

原菌、木腐生菌等。 通过对 Ｇｕｉｌｄ 的预测，可以从另外

的生态功能角度研究真菌的功能。 因此，基于不同营养

型对本研究中的菌群进行了各种功能共位群的划分，除
未知的菌群外土壤真菌群落可以划分为未定义腐生菌、
植物病原菌、木腐生菌等多个功能菌群（图 ７）。 其中未

定义腐生菌相对丰度最高（裸地 ｖｓ．农田 ｖｓ．草地：２３．８％
ｖｓ． １７．２％ ｖｓ． ５．５％），其次是植物病原菌。 此外还有多

种混合型营养型共位菌群，如：寄生植物病原菌、动物病

原－植物内生病原－木材腐生菌、寄生型真菌－植物病原

菌等。 本研究中共注释到 ３７ 个 Ｇｕｉｌｄ，裸地、农田和草

地中分别注释到 ３１、３５ 和 ２８ 个 Ｇｕｉｌｄ。 不同土地利用方式土壤真菌功能组成相似，但优势功能基因相对丰度

差异较大。
２．５　 土壤性状对微生物群落和功能的影响

将不同土地利用方式下土壤理化各指标与微生物群落、微生物功能基因丰度之间进行了 Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关

性分析后发现，微生物群落和功能与土壤理化性状之间存在不同程度相关关系（表 ３、表 ４、表 ５）。
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图 ６　 不同土地利用方式土壤真菌营养型基因丰度

　 Ｆｉｇ．６ 　 Ｔｈｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｕｎｄｅｒ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌａｎｄ ｕｓｅｓ

图中同一组柱状图不同小写字母表示处理间差异显著（Ｐ＜０．０５）

图 ７　 不同土地利用方式土壤真菌功能型基因丰度

　 Ｆｉｇ．７　 Ｔｈｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅｓ

ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌａｎｄ ｕｓｅｓ

图中同一组柱状图不同小写字母表示处理间差异显著（Ｐ＜０．０５）

ＳＯＣ 和 ＴＮ 与细菌群落 ＯＴＵ 数之间呈显著负相关（Ｐ＜０．０５；Ｐ＜０．０１），而真菌群落 ＯＴＵ 数与土壤矿质氮

含量呈负相关（Ｐ＜０．０５）（表 ３）。 细菌和真菌 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数分别与 ＴＮ、土壤矿质氮呈负相关（Ｐ＜０．０５）；真菌

Ｃｈａｏ１ 指数与 Ｃ ∶Ｎ 比呈正相关（Ｐ＜０．０５）。 细菌和真菌 β⁃多样性的主要影响因素分别是 ＳＭＢＣ ／ ＳＯＣ（Ｐ＜
０．０１）、Ｃ ∶ Ｎ 和矿质氮含量（Ｐ ＜ ０． ０１）。 此外，不同土地利用方式间细菌优势菌门变形菌中的 α⁃变形菌

（Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）和g⁃变形菌（Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）与土壤容重均呈正相关（Ｐ＜０．０１；Ｐ＜０．０５），与 ＳＯＣ（Ｐ＜
０．０５）和 ＳＭＢＣ 呈负相关（Ｐ＜０．０１；Ｐ＜０．０５）（表 ３）。 子囊菌、担子菌和被孢霉菌门为优势真菌类群，但与土壤

理化性状之间无显著相关关系。
本研究中化能异养型和好氧化能异养型细菌与土壤容重呈正相关（Ｐ＜０．０５）；与 ＳＯＣ 和 ＴＮ 呈负相关（Ｐ＜

０．０１）（表 ４）。 硝化型和好氧氨氧化型细菌相对丰度与土壤容重呈负相关（Ｐ＜０．０１）；与 ＳＯＣ（Ｐ＜０．０１；Ｐ＜
０．０５）、ＴＮ（Ｐ＜０．０５）及 ＳＭＢＣ（Ｐ＜０．０１）呈正相关关系。 参与硫和硫化物呼吸的细菌丰度与 ＳＯＣ 呈正相关（Ｐ＜
０．０５）。 与细菌不同，土地利用方式对真菌营养型影响较小（表 ５）。 但是，土壤理化性状显著影响真菌的共位

群：其中寄生植物病原菌和动物病原⁃植物内生病原⁃木材腐生菌均与土壤容重正相关（Ｐ＜０．０５；Ｐ＜０．０１），与
ＳＯＣ 负相关（Ｐ＜０．０５；Ｐ＜０．０１）；动物病原⁃土壤腐生菌与土壤矿质氮含量负相关（Ｐ＜０．０５），兰花菌根与土壤

Ｃ ∶Ｎ（Ｐ＜０．０５）和矿质氮（Ｐ＜０．０１）分别正、负相关。

３　 讨论

３．１　 土地利用方式对土壤性状的影响

土地利用方式显著影响土壤容重，本研究中裸地土壤容重（１．４ ｇ ／ ｃｍ３）大于农田和草地，这可能与裸地中

７９９７　 ２０ 期 　 　 　 吴希慧　 等：土地利用驱动的土壤性状变化影响微生物群落结构和功能 　
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表 ３　 微生物群落丰度及多样性指数与土壤性状之间相关关系

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｎｄ ｔｈｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

细菌丰度及 ａｌｐｈａ 多样性指数
Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｎｄ ａｌｐｈａ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ

ＢＤ ／
（ｇ ／ ｃｍ３）

ＳＯＣ ／
（ｇ ／ ｋｇ）

ＴＮ ／
（ｇ ／ ｋｇ） Ｃ ∶Ｎ ｒａｔｉｏ ＳＭＢＣ ／

（ｍｇ ／ ｋｇ）
ＳＭＢＣ ／
ＳＯＣ

Ｍｉｎｅｒａｌ Ｎ ／
（ｍｇ ／ ｋｇ）

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数 Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ ０．４７ －０．５３ －０．７５∗ ０．５９ －０．５４ ０．０２ －０．４７
Ｃｈａｏ１ 指数 Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ ０．２１ －０．３６ －０．５６ ０．３８ －０．２４ ０．０３ －０．１１
ＯＴＵ 数 ＯＴＵ ｎｕｍｂｅｒ ０．６３ －０．７０∗ －０．８８∗∗ ０．６６ －０．６４ －０．０７ －０．４７

真菌丰度及 ａｌｐｈａ 多样性指数
Ｆｕｎｇａｌ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｎｄ ａｌｐｈａ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ

ＢＤ ＳＯＣ ＴＮ Ｃ ∶Ｎ ｒａｔｉｏ ＳＭＢＣ ＳＭＢＣ ／ ＳＯＣ Ｍｉｎｅｒａｌ Ｎ

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数 Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ ０．２１ －０．１３ －０．２４ ０．６２ －０．０８ ０．４８ －０．７４∗

Ｃｈａｏ１ 指数 Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ ０．３２ －０．１６ －０．１５ ０．７０∗ －０．２７ ０．１８ －０．６３
ＯＴＵ 数 ＯＴＵ ｎｕｍｂｅｒ ０．１１ ０．０１ －０．２６ ０．６４ －０．０１ ０．５３ －０．６９∗

ｂｅｔａ 多样性指数
Ｂｅｔａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ　 ＢＤ ＳＯＣ ＴＮ Ｃ ∶Ｎ ｒａｔｉｏ ＳＭＢＣ ＳＭＢＣ ／ ＳＯＣ Ｍｉｎｅｒａｌ Ｎ

细菌 Ｂａｃｔｅｒｉａ ０．５０ －０．４８ －０．１１ －０．４２ －０．４８ －０．９５∗∗ ０．５０

真菌 Ｆｕｎｇｉ －０．５０ ０．４８ ０．６６ －０．９３∗∗ ０．４８ －０．４８ １．００∗∗

变形菌（纲） Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ（ｃｌａｓｓ） ＢＤ ＳＯＣ ＴＮ Ｃ ∶Ｎ ｒａｔｉｏ ＳＭＢＣ ＳＭＢＣ ／ ＳＯＣ Ｍｉｎｅｒａｌ Ｎ

γ⁃变形菌 Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ０．７４∗ －０．７０∗ －０．６５ ０．５５ －０．７４∗ －０．２０ －０．５３

α⁃变形菌 Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ０．９０∗∗ －０．８１∗ －０．７９∗ ０．５９ －０．８６∗∗ －０．４３ －０．５３

δ⁃变形菌 Ｄｅｌｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ０．４２ ０．６３ －０．７５∗ ０．８０∗ ０．４９ ０．１３ －０．６９∗

　 　 ∗∗表示 Ｐ＜０．０１ 的显著水平；∗表示 Ｐ＜０．０５ 的显著水平

表 ４　 细菌功能基因丰度与土壤性状之间相关关系

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅｓ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

细菌功能群
Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅｓ

ＢＤ ／
（ｇ ／ ｃｍ３）

ＳＯＣ ／
（ｇ ／ ｋｇ）

ＴＮ ／
（ｇ ／ ｋｇ） Ｃ ∶Ｎ ｒａｔｉｏ ＳＭＢＣ ／

（ｍｇ ／ ｋｇ）
ＳＭＢＣ ／
ＳＯＣ

Ｍｉｎｅｒａｌ Ｎ ／
（ｍｇ ／ ｋｇ）

化能异养型
Ｃｈｅｍｏｈｅｔｅｒｏｔｒｏｐｈｙ ０．７９∗ －０．８３∗∗ －０．８０∗∗ ０．６５ －０．８３∗∗ ０．３３ －０．６３

好氧化能异养型
Ａｅｒｏｂｉｃ ｃｈｅｍｏｈｅｔｅｒｏｔｒｏｐｈｙ ０．７９∗ －０．８３∗∗ －０．８０∗∗ ０．６５ －０．８３∗∗ ０．３３ －０．６３

掠食型或寄生型
Ｐｒｅｄａｔｏｒｙ ｏｒ ｅｘｏｐａｒａｓｉｔｉｃ ０．４７ －０．４４ －０．７９∗ ０．８７∗∗ －０．５４ ０．３２ －０．７９∗

硝化型
Ｎｉｔｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ －０．９５∗∗ ０．８３∗∗ ０．６９∗ －０．４４ ０．８８∗∗ ０．１３ ０．４７

几丁质分解
Ｃｈｉｔｉｎｏｌｙｓｉｓ ０．１６ －０．２３ －０．１２ －０．２６ －０．１６ －０．０４ ０．４７

好氧氨氧化型
Ａｅｒｏｂｉｃ ａｍｍｏｎｉａ ｏｘｉｄａｔｉｏｎ －０．８４∗∗ ０．７０∗ ０．６８∗ －０．５５ ０．８０∗ －０．０３ ０．５８

好氧亚硝酸盐氧化型
Ａｅｒｏｂｉｃ ｎｉｔｒｉｔｅ ｏｘｉｄａｔｉｏｎ ０．３２ －０．３５ －０．７０∗ ０．７３∗ －０．４５ ０．５７ －０．６３

芳香化合物降解
Ａｒｏｍａｔｉｃ ｃｏｍｐｏｕｎｄ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ０．４７ －０．５３ －０．７５∗ ０．５９ －０．５４ ０．４７ －０．４７

硫化合物呼吸
Ｒｅｓｐｉｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｕｌｆｕｒ ｃｏｍｐｏｕｎｄｓ

－０．５３ ０．７２∗ ０．３９ －０．２５ ０．４９ －０．３９ ０．２６

硫呼吸
Ｓｕｌｆａｔｅ ｒｅｓｐｉｒａｔｉｏｎ

－０．５３ ０．７２∗ ０．３９ －０．２５ ０．４９ －０．３６ ０．２６

　 　 ∗∗表示 Ｐ＜０．０１ 的显著水平；∗表示 Ｐ＜０．０５ 的显著水平

地表裸露无植物覆盖，地下无根系生长扰动有关，韩蕾等人也得到相似的结果［３３］。 农田和草地中 ＳＯＣ 与 ＴＮ
含量高于裸地（表 １），出现这一现象可能与不同土地利用方式中不同的植物残茬输入以及根系分泌物有关。
同时，本研究结果显示草地中 ＳＯＣ 和 ＴＮ 含量显著高于农田中，可能是因为农田中作物覆盖度远不如草地大，
且随着作物的连年收获，土壤养分耗竭，土壤有机质含量下降［３４］。 此外，苜蓿作为豆科植物具有良好的固氮

８９９７ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４１ 卷　
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能力，使得土壤矿质氮含量在草地中较高［３５］，进而刺激微生物生长和繁殖并提高了 ＳＭＢＣ 含量，这与李英

等［３６］的研究结果存在差异，主要原因可能是不同研究区草地和农田中植被类型的不同所导致。

表 ５　 真菌功能型及营养型基因丰度与土壤理化性状之间相关关系

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅｓ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

营养型 Ｔｒｏｐｈｉｃ Ｍｏｄｅ
ＢＤ ／

（ｇ ／ ｃｍ３）
ＳＯＣ ／
（ｇ ／ ｋｇ）

ＴＮ ／
（ｇ ／ ｋｇ） Ｃ ∶Ｎ ｒａｔｉｏ ＳＭＢＣ ／

（ｍｇ ／ ｋｇ）
ＳＭＢＣ ／
ＳＯＣ

Ｍｉｎｅｒａｌ Ｎ ／
（ｍｇ ／ ｋｇ）

腐生菌 Ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ ０．２１ －０．２９ －０．４４ ０．６０ －０．２１ ０．５２ －０．５８

病原菌 Ｐａｔｈｏｔｒｏｐｈ ０．６３ －０．５７ －０．４８ ０．４３ －０．４９ －０．１８ －０．４７

共生菌 Ｓｙｍｂｉｏｔｒｏｐｈ －０．０５ ０．０８ －０．２２ ０．３９ ０．０４ ０．２３ －０．２１

共位群 Ｇｕｉｌｄ ＢＤ ＳＯＣ ＴＮ Ｃ ∶Ｎ ｒａｔｉｏ ＳＭＢＣ ＳＭＢＣ ／ ＳＯＣ Ｍｉｎｅｒａｌ Ｎ

未定义腐生菌
Ｕｎｄｅｆｉｎｅｄ ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ ０．２１ －０．２９ －０．４４ ０．６０ －０．２１ ０．５２ －０．５８

植物病原菌 Ｐｌａｎｔ ｐａｔｈｏｇｅｎ ０．６３ －０．５７ －０．４８ ０．４３ －０．４９ －０．１８ －０．４７

内生植物病原菌
Ｅｎｄｏｐｈｙｔｅ⁃ｐｌａｎｔ ｐａｔｈｏｇｅｎ ０．７９∗ －０．７０∗ －０．５９ ０．３４ －０．６１ －０．３８ －０．３２

动物病原⁃植物内生病原⁃木材腐生菌
Ａｎｉｍａｌ ｐａｔｈｏｇｅｎ⁃ｅｎｄｏｐｈｙｔｅ⁃ｐｌａｎｔ
ｐａｔｈｏｇｅｎ⁃ｗｏｏｄ ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ

０．９０∗∗ －０．８１∗∗ －０．７１∗ ０．５２ －０．７６∗ －０．３３ －０．５３

寄生型真菌⁃植物病原菌
Ｆｕｎｇａｌ ｐａｒａｓｉｔｅ⁃ｐｌａｎｔ ｐａｔｈｏｇｅｎ

－０．０３ －０．０５ －０．３４ ０．４０ ０．１１ ０．３９ －０．２７

动物病原⁃土壤腐生菌
Ａｎｉｍａｌ ｐａｔｈｏｇｅｎ⁃ｓｏｉｌ ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ ０．０５ ０．０４ －０．２３ ０．６５ ０．０９ ０．７３ －０．７４∗

植物病原⁃木材腐生菌
Ｐｌａｎｔ ｐａｔｈｏｇｅｎ⁃ｗｏｏｄ ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ ０．３６ －０．１２ －０．２５ ０．１９ －０．１３ －０．２３ －０．１６

丛枝菌根 Ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ －０．３７ ０．２９ －０．１９ ０．４３ ０．２９ ０．５３ －０．２１

兰花菌根 Ｏｒｃｈｉｄ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ０．２０ －０．１２ －０．３２ ０．７３∗ －０．１８ ０．５６ －０．８４∗∗

　 　 ∗∗表示 Ｐ＜０．０１ 的显著水平；∗表示 Ｐ＜０．０５ 的显著水平

３．２　 微生物群落结构对土壤性状的响应

土壤性状显著影响微生物群落结构［３７］，本研究中 ＳＯＣ 和 ＴＮ 是细菌群落 ＯＴＵ 数的主要影响因素（表 ３），
而真菌群落 ＯＴＵ 数受土壤矿质氮含量的影响，这与 Ｇｕｏ 等［３８］ 的研究结果一致。 宋贤冲等［３９］ 发现土壤微生

物 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数与 ＳＯＣ、ＴＮ 负相关，本研究结果与之存在相似之处。 此外，β⁃多样性的主要影响因素是

ＳＭＢＣ ／ ＳＯＣ、Ｃ ∶Ｎ 及矿质氮含量，这与 Ｌａｎｄｅｓｍａｎ 等［４０］ 认为 β⁃多样性不受土壤养分影响的结论存在差异，原
因可能是本研究区域不同土地利用方式下土壤理化指标含量尚未达到满足微生物充分生长的水平，仍是制约

微生物生长的主要因素［４１］。
不同土地利用方式间变形菌均为细菌优势菌门（图 ２），说明变形菌具有较强的环境适应性［４２］。 据报道，

变形菌的相对丰度与土壤容重呈负相关［１０］，与 ＴＮ 正相关［１］。 但在本研究中 α⁃变形菌和g⁃变形菌与土壤容重

之间的关系与之相反，且 ＳＯＣ、ＴＮ 和 ＳＭＢＣ 与 α⁃变形菌和g⁃变形菌也存在相关关系（表 ３），这可能与二者属

于寡养型细菌有关［４３］。 此外，裸地中g⁃变形菌纲与 α⁃变形菌纲相对丰度显著高于草地和农田也进一步证实

了此结论（图 ２）。 子囊菌、担子菌［４４］和被孢霉菌门［６］为真菌优势菌门，与细菌不同的是真菌群落与土壤理化

指标之间并无相关关系，这与 Ｂａｈｒａｍ 等的研究结果相似［４５］，可能是因为子囊菌和担子菌处在较低的系统发

育水平，对土壤养分不同程度的响应［４６］。
３．３　 不同土地利用方式下土壤性状的变化影响土壤微生物功能

本研究结果表明，参与土壤碳循环［４７］ 的细菌主要为化能异养型和好氧化能异养型。 这与 Ｌｉａｎｇ 等［９］ 的

研究结果一致。 ２０２１ 年 Ｈｏｕ 等［４８］发现化能异养型和好氧化能异养型细菌相对丰度随土壤中 ＳＯＣ 和 ＴＮ 含

量上升而增加，而本研究结果与之相反，一方面可能是因为 ＳＯＣ 含量过高时抑制了微生物对碳的同化和利

用，从而导致异养型微生物量的减少；另一方面可能与 Ｈｏｕ 的研究土样为沼泽沉积泥沙，而本研究中为旱地

９９９７　 ２０ 期 　 　 　 吴希慧　 等：土地利用驱动的土壤性状变化影响微生物群落结构和功能 　
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土壤有关。 不同土地利用方式引起的土壤性状变化对氮循环过程也存在显著影响［１３］。 此外，参与氮循环的

硝化型和好氧氨氧化型细菌相对丰度随土壤容重增加而降低，随 ＳＯＣ、ＴＮ 及 ＳＭＢＣ 含量的增加而升高。 ２０１５
年 Ｃｈｅｎｇ 等［４９］发现农田土壤中增加的 ＳＯＣ 及 Ｃ ∶Ｎ 比促进了硝化作用的发生，这也刚好验证了上述研究结

果。 可能是因为容重较低时土壤透气性较好，氧气供应充足；同时较高的碳氮底物（ＳＯＣ、ＴＮ） ［５０］ 势必会加快

微生物对物质的分解转化，并促进氮代谢；因此，参与土壤氮循环的细菌在草地中较农田富集。 Ｈｕａｎｇ 等［１］发

现土壤 ＴＮ 与硫化合物呼吸负相关，与硫呼吸正相关，而本研究中参与硫和硫化物呼吸的细菌丰度与 ＳＯＣ 呈

正相关（Ｐ＜０．０５），原因可能是微生物在驱动硫化合物的氧化还原过程中也和其他元素（碳和氮等）的循环相

互耦合［５１］。
与细菌不同，土地利用方式对真菌营养型影响较小（表 ５），可能是土壤容重及养分含量处于真菌群落适

宜生活范围之内［４４］。 但是，土壤理化性状显著影响真菌的共位群（表 ５）：土壤容重、ＳＯＣ 对寄生植物病原菌

和动物病原⁃植物内生病原⁃木材腐生菌；土壤矿质氮含量对动物病原－土壤腐生菌；土壤 Ｃ ∶Ｎ 和矿质氮对兰

花菌根。 上述四类真菌共位群富集程度均以裸地最高（图 ７）。 ２０１８ 年关于长期水稻田的一项研究发现，植
物病原菌不受土壤理化性状的影响，动物病原菌易在养分较低的环境中生存，而丛枝菌根、外生菌及内生菌更

偏好于养分较高的土壤环境［４４］。 这与本研究结果不一致的原因可能与土壤类型的不同有关。 ２０２１ 年 Ｚｈａｎｇ
等［５２］认为土壤腐生型真菌相对丰度随土壤中有机质含量上升而增加，这与本研究趋势相反。 导致出现这一

现象的原因可能是不同研究中田间管理措施的不同。 腐生菌可以分解大量难分解碳［８］，它们与碳循环密切

相关，故农田土壤环境更有利于土壤碳循环过程的发生。

４　 结论

不同土地利用方式中土壤微生物群落优势菌群相对丰度及功能基因相对丰度存在差异，主要是受不同土

地利用方式引起的土壤性状变化影响。 细菌群落变化主要与土壤容重、ＴＮ、矿质氮、Ｃ ∶Ｎ 比和微生物量碳有

关，而真菌群落与土壤矿质氮有关；化能异养型、好氧化能异养型、硝化型、好氧氨氧化型细菌丰度均随土壤容

重、ＳＯＣ、ＴＮ 及微生物量碳变化；与细菌不同，土地利用方式对真菌营养型影响较小。 因此，相比于草地，细菌

优势菌群变形菌和放线菌，以及真菌优势菌群子囊菌和担子菌较宜生存于农田土壤；参与土壤碳循环的化能

异养型和好氧化能异养型细菌及腐生型真菌也主要富集在农田土壤中；而参与氮循环的硝化型和好氧氨氧化

型细菌主要富集在草地中。 所以土地利用驱动的土壤容重和碳氮变化影响微生物的群落结构和功能。
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