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王峰ꎬ陈玉真ꎬ吴志丹ꎬ尤志明ꎬ翁伯琦ꎬ俞晓敏ꎬ杨贞标.种植模式和坡位对茶园土壤细菌群落结构及功能类群的影响.生态学报ꎬ２０２２ꎬ４２(２０):
８４３５￣８４５２.
Ｗａｎｇ Ｆꎬ Ｃｈｅｎ Ｙ Ｚꎬ Ｗｕ Ｚ Ｄꎬ Ｙｏｕ Ｚ Ｍꎬ Ｗｅｎｇ Ｂ Ｑꎬ Ｙｕ Ｘ Ｍꎬ Ｙａｎｇ Ｚ Ｂ.Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｐｌａｎｔｉｎｇ ｐａｔｔｅｒｎｓ ａｎｄ ｓｌｏｐｅ ｐｏｓｉｔｉｏｎｓ ｏｎ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ
ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｒｏｕｐｓ ｉｎ ｔｅａ ｇａｒｄｅｎｓ.Ａｃｔａ Ｅｃｏｌｏｇｉｃａ Ｓｉｎｉｃａꎬ２０２２ꎬ４２(２０):８４３５￣８４５２.

种植模式和坡位对茶园土壤细菌群落结构及功能类群
的影响

王　 峰１ꎬ２ꎬ３ꎬ陈玉真２ꎬ吴志丹２ꎬ尤志明２ꎬ翁伯琦４ꎬ俞晓敏３ꎬ∗ꎬ杨贞标３ꎬ５

１ 福建农林大学园艺学院ꎬ福州　 ３５０００２

２ 福建省农业科学院茶叶研究所ꎬ福州　 ３５００１２

３ 福建农林大学海峡联合研究院园艺植物生物学及代谢组学研究中心ꎬ福州 ３５０００２

４ 福建省农业科学院ꎬ福州　 ３５００１３

５ 美国加利福利亚大学河滨分校ꎬ河滨 ＣＡꎬ ９２５０６

摘要:茶树(Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ Ｌ.)种植是亚热带丘陵山区主要的土地利用类型ꎬ茶园种植模式是影响土壤细菌群落结构的主要人
为因素ꎮ 为揭示种植模式和坡位对土壤细菌群落结构和功能的影响ꎬ选取两种不同种植模式(常规和有机种植模式)和 ３ 个坡

位(上、中、下坡位)表层土壤(０—２０ｃｍ)为对象ꎬ采用野外调查、Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｍｉｓｅｑ 高通量测序和 ＰＩＣＲＵＳｔ２ 功能预测相结合的研究

方法ꎬ研究不同种植模式和坡位下土壤细菌群落结构和功能特征ꎬ阐明土壤理化性质对土壤细菌群落结构的影响ꎬ预测土壤细

菌功能特征ꎮ 研究结果表明:(１) 与常规种植模式相比ꎬ有机种植模式茶园土壤细菌 Ａｌｐｈａ 多样性有所降低ꎬ其中中坡位常规

茶园土壤细菌 Ｓｏｂｓ 和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数显著高于有机茶园(Ｐ<０.０５)ꎻ从坡面尺度看ꎬ两种种植模式下土壤细菌 Ａｌｐｈａ 多样性指标均
以中坡位最高ꎬ其中常规茶园中坡位土壤细菌 Ａｃｅ 和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数均显著高于下坡位(Ｐ<０.０５)ꎮ (２) 各样地茶园土壤细菌共

获得 ２９ 个门 ８２ 个纲 １９０ 个目 ３１６ 个科 ５１７ 个属 ９２９ 个种ꎬ 主要细菌优势门为绿弯菌门 ( Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ )、 放线菌门

(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｔａ)、变形菌门(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)、酸杆菌门(Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ)ꎮ 土壤细菌群落优势属以 ＡＤ３、热酸菌属(Ａｃｉｄｏｔｈｅｒｍｕｓ)、
ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿＿ｎｏｒａｎｋ＿ｏ＿＿Ｅｌｓｔｅｒａｌｅｓ 和 ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿＿Ｘａｎｔｈｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ 为主ꎮ (３) 主坐标分析 (ＰＣｏＡ)显示ꎬ不同种植模式的茶园土壤

细菌群落结构存在明显差异ꎬ常规种植模式下不同坡位之间的土壤细菌群落结构有显著差异(Ｐ<０.０５)ꎬ有机种植下不同坡位
之间的土壤细菌群落结构无显著差异ꎮ 置换多元方差分析(ＰＥＲＭＡＮＯＶＡ)结果表明不同种植模式的土壤细菌群落结构差异显

著(Ｐ<０.０５)ꎬ而不同坡位土壤细菌群落结构无显著差异(Ｐ>０.０５)ꎬ说明种植模式对茶园土壤细菌群落结构的影响更大ꎮ 组间

群落差异分析(ＬＥｆＳｅ)表明ꎬ５７ 个差异物种对种植模式非常敏感ꎬ不同种植模式富集了不同的细菌类群ꎮ (４) ＰＩＣＲＵＳｔ２ 功能预

测共获得 ６ 个一级功能层和 ４６ 个二级功能层ꎬ表现出功能上的丰富性ꎬ土壤细菌群落在代谢、遗传信息处理和环境信息方面功
能活跃ꎮ 有机种植模式提高了土壤细菌碳水化合物代谢、氨基酸代谢、膜运输、信号转导、脂质代谢及外源生物降解与代谢功

能ꎮ (５) 相关分析和冗余分析结果表明ꎬ土壤碱解氮、速效磷、全磷、全钾和 ｐＨ 是影响土壤细菌群落丰度和多样性的主要影响

因子ꎮ 总体而言ꎬ有机种植模式改变了茶园土壤细菌群落结构和代谢功能ꎬ增加土壤有益细菌的数量ꎬ有利于保持茶园土壤可

持续的生态环境ꎮ
关键词:有机茶园ꎻ坡位ꎻ细菌群落组成ꎻ高通量测序ꎻＰＩＣＲＵＳｔ２ 功能预测
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３ ＦＡＦＵ￣ＵＣＲ Ｊｏｉｎｔ Ｃｅｎｔｅｒ ｆｏｒ Ｈｏｒｔｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｍｅｔａｂｏｌｏｍｉｃｓꎬ Ｈａｉｘｉａ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅ ａｎｄ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙꎬ Ｆｕｊｉａｎ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅ ａｎｄ Ｆｏｒｅｓｔｒｙ
Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ Ｆｕｚｈｏｕ ３５０００２ꎬ Ｃｈｉｎａ

４ Ｆｕｊｉａｎ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ Ｆｕｚｈｏｕ ３５００１３ꎬ Ｃｈｉｎａ
５ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ｉｎｔｅｇｒａｔｉｖｅ Ｇｅｎｏｍｅ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｄｅｐａｒｔｍｅｎｔ ｏｆ Ｂｏｔａｎｙ ａｎｄ Ｐｌａｎｔ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｃａｌｉｆｏｒｎｉａꎬ Ｒｉｖｅｒｓｉｄｅꎬ ＣＡ ９２５０６ꎬ ＵＳＡ

Ａｂｓｔｒａｃｔ: Ｔｅａ (Ｃａｍｅｌｌｉａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ Ｌ.) ｉｓ ｏｎｅ ｏｆ ｔｈｅ ｍｏｓｔ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ａｎｄ ｔｒａｄｉｔｉｏｎａｌ ｅｃｏｎｏｍｉｃ ｃｒｏｐｓ ｗｉｄｅｌｙ ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ ｉｎ ａｃｉｄ
ｒｅｄ ｓｏｉｌｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓｕｂｔｒｏｐｉｃａｌ ｚｏｎｅｓ ｉｎ Ｃｈｉｎａꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｐｌａｎｔｉｎｇ ｐａｔｔｅｒｎ ｃｏｎｓｔｉｔｕｔｅｓ ｔｈｅ ｍａｊｏｒ ａｒｔｉｆｉｃｉａｌ ｆａｃｔｏｒ ａｆｆｅｃｔｉｎｇ ｔｈｅ ｓｏｉｌ
ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ. Ｈｏｗｅｖｅｒꎬ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｔｈｅ ｐｌａｎｔｉｎｇ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｏｎ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ ａｎｄ
ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ ｉｎ ｔｈｅ ｔｅａ ｇａｒｄｅｎ ｒｅｍａｉｎｓ ｕｎｃｌｅａｒ. Ｔｏ ｓｔｕｄｙ ｔｈｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｓ ａｎｄ
ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｒｏｕｐｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｌａｎｔｉｎｇ ｐａｔｔｅｒｎｓ ａｎｄ ｓｌｏｐｅ ｐｏｓｉｔｉｏｎｓꎬ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ ｄｅｒｉｖｅｄ ｆｒｏｍ ｔｏｐｓｏｉｌ (０—２０ｃｍ) ｗｅｒｅ
ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｕｐｐｅｒꎬ ｍｉｄｄｌｅꎬ ａｎｄ ｌｏｗｅｒ ｓｌｏｐｅ ｐｏｓｉｔｉｏｎｓ ｏｆ ｃｏｎｖｅｎｔｉｏｎａｌ (ＣＴ) ａｎｄ ｏｒｇａｎｉｃ (ＯＴ) ｔｅａ ｇａｒｄｅｎｓ. Ｉｌｌｕｍｉｎａ
ＭｉＳｅｑ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ａｎｄ ＰＩＣＲＵＳｔ２ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎｓ ｗｅｒｅ ｐｅｒｆｏｒｍｅｄ ｔｏ ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｅ ｔｈｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ
ｇｒｏｕｐｓꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ｆｕｒｔｈｅｒꎬ ｔｈｅ Ｓｐｅａｒｍａｎ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ａｎｄ ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ (ＲＤＡ) ｗｅｒｅ ａｌｓｏ ｕｓｅｄ ｔｏ ｅｘａｍｉｎｅ
ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｙ ｆａｃｔｏｒｓ ｔｈａｔ ｄｒｉｖｅｄ ｔｈｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ: (１) ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｃｏｎｖｅｎｔｉｏｎａｌ
ｐｌａｎｔｉｎｇ ｐａｔｔｅｒｎꎬ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｕｎｄｅｒ ｏｒｇａｎｉｃ ｐｌａｎｔｉｎｇ ｐａｔｔｅｒｎ ｄｅｃｒｅａｓｅｄ ｒｅｍａｒｋａｂｌｙꎬ ａｎｄ ｔｈｅ Ｓｏｂｓ ａｎｄ Ｓｉｍｐｓｏｎ
ｉｎｄｉｃｅｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｄｅｃｒｅａｓｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｍｉｄｄｌｅ ｓｌｏｐｅ ｐｏｓｉｔｉｏｎ (Ｐ<０.０５). Ｒｅｇａｒｄｌｅｓｓ ｏｆ ｔｈｅ ｐｌａｎｔｉｎｇ ｐａｔｔｅｒｎｓꎬ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｉｅｓ ｗｅｒｅ ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｓｔ ｉｎ ｔｈｅ ｍｉｄｄｌｅ ｓｌｏｐｅ ｐｏｓｉｔｉｏｎ. Ａｃｅ ａｎｄ Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｉｃｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｌｏｐｅ
ｐｏｓｉｔｉｏｎ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ｔｈｅ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅ ｖａｌｕｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｌｏｗｅｒ ｓｌｏｐｅ ｐｏｓｉｔｉｏｎ ｕｎｄｅｒ ｔｈｅ ｃｏｎｖｅｎｔｉｏｎａｌ ｐｌａｎｔｉｎｇ
ｐａｔｔｅｒｎ (Ｐ<０.０５). (２) Ａ ｔｏｔａｌ ｏｆ ２９ ｐｈｙｌａꎬ ８２ ｃｌａｓｓｅｓꎬ １９０ ｏｒｄｅｒｓꎬ ３１６ ｆａｍｉｌｉｅｓꎬ ５１７ ｇｅｎｅｒａ ａｎｄ ９２９ ｓｐｅｃｉｅｓ ｗｅｒｅ
ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｉｎ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ｏｆ ｔｅａ ｇａｒｄｅｎｓ. Ｔｈｅ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｐｈｙｌａ ｗｅｒｅ Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉꎬ Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｔａꎬ Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ
Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ. Ｔｈｅ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｇｅｎｅｒａ ｗｅｒｅ ＡＤ３ꎬ Ａｃｉｄｏｔｈｅｒｍｕｓꎬ ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿＿ｎｏｒａｎｋ＿ｏ＿＿Ｅｌｓｔｅｒａｌｅｓꎬ ａｎｄ ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿＿
Ｘａｎｔｈｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ. (３) Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ( ＰＣｏＡ) ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ
ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ ｃｏｕｌｄ ｂｅ ｄｉｓｔｉｎｃｔｌｙ ｓｅｐａｒａｔｅｄ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｌａｎｔｉｎｇ ｐａｔｔｅｒｎｓ. Ｔｈｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｓｌｏｐｅ ｐｏｓｉｔｉｏｎｓ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｕｎｄｅｒ ｔｈｅ ｃｏｎｖｅｎｔｉｏｎａｌ ｐｌａｎｔｉｎｇ ｐａｔｔｅｒｎ (Ｐ<０.０５)ꎬ ｗｈｅｒｅａｓ ｔｈｅｙ ｗｅｒｅ ｓｉｍｉｌａｒ
ｕｎｄｅｒ ｔｈｅ ｏｒｇａｎｉｃ ｐｌａｎｔｉｎｇ ｐａｔｔｅｒｎ. Ｔｈｅ ｐｅｒｍｕｔａｔｉｏｎａｌ ｍｕｌｔｉｖａｒｉａｔｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｖａｒｉａｎｃｅ (ＰＥＲＭＡＮＯＶＡ) ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ
ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｌａｎｔｉｎｇ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｓｈｏｗｅｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ (Ｐ<０.０５)ꎬ ｗｈｅｒｅａｓ ｔｈｏｓｅ ｉｎ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｌｏｐｅ ｐｏｓｉｔｉｏｎｓ ｄｉｄ ｎｏｔ (Ｐ>０.０５). Ｔｈｅ ｌｉｎｅａｒ ｄｉｓｃｒｉｍｉｎａｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｅｆｆｅｃｔ ｓｉｚｅ (ＬＥｆＳｅ) ａｎａｌｙｓｉｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ５７
ｂｉｏｍａｒｋｅｒｓ ｗｅｒｅ ｖｅｒｙ ｓｅｎｓｉｔｉｖｅ ｔｏ ｔｈｅ ｐｌａｎｔｉｎｇ ｐａｔｔｅｒｎｓꎬ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｌａｎｔｉｎｇ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｅｎｒｉｃｈｉｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｂａｃｔｅｒｉａｌ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ. (４) ＰＩＣＲＵＳｔｓ２ ｐｌａｔｆｏｒｍ ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ ６ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐａｔｈｗａｙｓ ａｎｄ ４６ ｓｕｂｆｕｎｃｔｉｏｎｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ｏｆ
ｔｅａ ｇａｒｄｅｎｓꎬ ｓｕｇｇｅｓｔｉｎｇ ｏｆ ａｂｕｎｄａｎｔ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ. Ｔｈｅｓｅ ｐａｔｈｗａｙｓ ｍａｉｎｌｙ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓｅｓꎬ ｇｅｎｅｔｉｃ
ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇꎬ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇ. Ｔｈｅ ｏｒｇａｎｉｃ ｐｌａｎｔｉｎｇ ｐａｔｔｅｒｎ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅ
ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎬ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎬ ｍｅｍｂｒａｎｅ ｔｒａｎｓｐｏｒｔꎬ ｓｉｇｎａｌ ｔｒａｎｓｄｕｃｔｉｏｎꎬ ａｎｄ ｌｉｐｉｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｏｆ ｃｏｆａｃｔｏｒｓ ａｎｄ
ｖｉｔａｍｉｎｓ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅｓ. (５) Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｓｐｅａｒｍａｎ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ａｎｄ ＲＤＡ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｓｏｉｌ ａｌｋａｌｉｎｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎꎬ
ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓꎬ ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓꎬ ｔｏｔａｌ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ ａｎｄ ｐＨ ｗｅｒｅ ｔｈｅ ｍａｉｎ ｆａｃｔｏｒｓ ａｆｆｅｃｔｉｎｇ ｔｈｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ
ｏｆ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ. Ｉｎ ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎꎬ ｔｈｅ ｏｒｇａｎｉｃ ｐｌａｎｔｉｎｇ ｃｈａｎｇｅｓ ｔｈｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｔｈｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ
ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａꎬ ｐｒｏｍｏｔｅｓ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ｃａｒｂｏｎ ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ａｎｄ ｅｎｒｉｃｈｅｓ ｂｅｎｅｆｉｃｉａｌ ｂａｃｔｅｒｉａꎬ ａｎｄ ｔｈｕｓ
ｉｓ ｂｅｎｅｆｉｃｉａｌ ｔｏ ｍａｉｎｔａｉｎ ｔｈｅ ｓｕｓｔａｉｎａｂｌｅ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ ｉｎ ｔｅａ ｇａｒｄｅｎ ｓｏｉｌ.

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ: ｏｒｇａｎｉｃ ｔｅａ ｇａｒｄｅｎꎻ ｓｌｏｐｅ ｐｏｓｉｔｉｏｎꎻ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙꎻ ｈｉｇｈ￣ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇꎻ
ＰＩＣＲＵＳｔ２ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ

茶园是我国亚热带丘陵山区重要的土地利用类型ꎬ大多由自然撂荒地或林地开垦而成ꎮ 由于单一化的种

植模式ꎬ从幼龄茶园向成龄、老龄茶园演化ꎬ以及耕作、喷药施肥管理等因素ꎬ茶园土壤理化特性发生一系列变

化ꎮ 随着植茶年限增加ꎬ茶园土壤逐步形成明显酸化、盐基离子缺乏、脱硅富铝及养分不均衡退化等特

征[１—４]ꎬ且茶园土壤中茶树自毒物质(酚类物质和咖啡碱)大量积累ꎬ势必会影响土壤微生物群落结构及功能

(部分老茶园土壤致病微生物增加) [５—７]ꎬ甚至引发茶树连作障碍问题ꎮ 随着有机农业的兴起ꎬ中国有机茶产

业以强大的生命力在全国不同产茶区生根萌芽ꎬ并逐渐成为中国茶产业的一个新的经济增长点ꎬ国内鹤峰县

和武义县更是提出推进“全域有机茶”建设的新蓝图ꎮ 近年来ꎬ据国家认监委公布的统计数据ꎬ我国认证的有
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机茶产量已超过 １２.７ 万 ｔ / ａ[８]ꎬ约占全国有机认证产品的 ４０％ꎬ有机茶在国内的销售与消费比例也是逐年

增加ꎮ
与常规耕作相比ꎬ有机种植过程中不使用合成的农药、化肥及生长调节剂等物质ꎬ而是依靠有机肥源给植

物生长提供养分ꎬ同时采取覆草、物理和生物的防治措施进行病虫草害防治ꎬ被认为一种可持续稳定的农业生

产体系[９]ꎬ也有利于促进包括人类在内的自然界的公平与和谐共生ꎮ 就其本质而言ꎬ有机种植体系通过使用

有机肥料、保护性耕作措施以提高土壤肥力ꎬ为土壤微生物的繁殖提供了适宜的营养条件ꎮ 邓欣等研究表

明[１０]ꎬ按照有机农业生产规程管理ꎬ随着种植年限延长ꎬ有机茶园土壤养分、微生物数量和微生物生物量碳明

显增加ꎬ有机种植能够促进茶园土壤的良性循环ꎮ Ｗａｎｇ 等[１１] 研究也发现ꎬ有机茶园土壤养分和酶活性显著

高于常规茶园ꎬ土壤微生物丰度和多样性指数也显著高于常规茶园ꎮ Ｗｕ 等[１２]对海南龙眼园转变为茶园过程

中微生物变化趋势的研究结果表明ꎬ将龙眼果园改造为常规茶园后ꎬ土壤磷的有效性和微生物群落生物量降

低ꎬ有机种植模式增加土壤中有效磷和中等有效磷组分含量ꎬ提高了土壤微生物多样性ꎮ Ｇｕｉ 等[１３] 研究表

明ꎬ与常规茶园相比ꎬ有机管理茶园土壤微生物碳氮含量显著增加ꎬ有机茶园管理显著改变了土壤细菌群落结

构ꎬ但削弱了茶园土壤细菌类群间的连通性ꎮ 由此可见ꎬ有机种植可以增加土壤中微生物的活性和数量ꎬ至少

不会造成其耕作区域的生物多样性降低ꎮ 另外ꎬ福建省大多数茶园是山坡地开垦而来ꎬ不同坡面养分在降雨

侵蚀过程中的再分配引起土壤理化性质的改变ꎬ从而导致土壤微生物群落发生改变[１４—１６]ꎮ 在此背景下ꎬ本研

究以相邻常规茶园(对照)和有机种植模式茶园为对象ꎬ分析两种种植模式下茶园土壤微生物群落结构及多

样性沿坡位的变化趋势ꎬ探讨其不同坡位上的差异及影响因素ꎬ以期为合理评估有机种植模式的环境效益提

供基础数据ꎬ也可为有机茶园进一步推广和应用提供科学依据ꎮ

１　 研究区域与方法

１.１　 研究区概况

研究区位于福建省武夷山市中远生态茶业有限公司茶叶种植基地(１１７°５６′Ｅꎬ２７°３４′Ｎ)ꎬ海拔 ４３５ｍꎮ 该

区域属于亚热带季风气候ꎬ四季分明ꎬ光照充足(平均日照时数 １６２９ｈ)ꎬ雨量丰沛(年均降雨量 １９２６.９ｍｍ)ꎬ十
分适宜茶树生长发育ꎮ 基地内茶园为典型的丘陵山地茶园ꎬ坡度为 ２２°ꎬ多由林地开垦而来ꎬ土壤类型为花岗

岩母质发育的红壤ꎮ 茶树品种均为肉桂ꎬ茶园种植时间为 ２０００ 年ꎮ 常规茶园为长期生产茶园ꎬ每年施复合肥

(Ｎ:Ｐ ２Ｏ５:Ｋ２Ｏ＝ １５:１５:１５)２２５０ｋｇ / ｈｍ２ꎬ施肥方式为撒施ꎬ按照春季追肥(２ 月底至 ３ 月上旬ꎬ比例为 ３０％)、秋
季追肥(８ 月中下旬ꎬ比例为 ３０％)和冬季基肥(１２ 月底至 １ 月ꎬ比例为 ４０％)分批次进行ꎬ梯壁清耕除草ꎮ 有

机茶园按照有机管理方式进行ꎬ隔年施用豆粕饼肥 ２２５０ｋｇ / ｈｍ２ꎬ梯壁留草ꎬ２００５ 年通过杭州中农质量认证中

心的认证ꎮ 常规茶园和有机耕作茶园中间种植杉木保护行ꎮ
１.２　 土壤样品采集与处理

选取同一坡向的常规(Ｃｏｎｖｅｎｔｉｏｎａｌ ｔｅａꎬＣＴ)和有机茶园(Ｏｒｇａｎｉｃ ｔｅａꎬＯＴ)的上坡位(Ｕｐｐｅｒ ｓｌｏｐｅꎬＵ)、中坡

位(Ｍｉｄｄｌｅ ｓｌｏｐｅꎬＭ)和下坡位(Ｌｏｗｅｒ ｓｌｏｐｅꎬＬ)作为试验样地ꎬ分别记为 ＣＴＵ、ＣＴＭ 、ＣＴＬ、ＯＴＵ、ＯＴＭ 和 ＯＵＬꎬ采
样时间为 ２０２１ 年 ３ 月ꎬ具体采样点见图 １ꎬ常规茶园和有机茶园之间的直线距离不超过 １００ｍꎮ 在坡面从上至

下分为上坡、中坡和下坡ꎬ 上坡位距离坡顶约 １０ｍꎬ３ 个坡位之间各相距约 ３０—５０ｍꎮ 在每个坡位沿坡面 １０ｍ
范围内水平设置采样方ꎬ设置 ３ 个 １０ｍ×１０ｍ 的样方ꎮ 采集每个样方 ０—２０ｃｍ 土层样品ꎮ 采集每个样方 ０—
２０ｃｍ 土层样品ꎮ 每个样地采集 ５ 个土钻样品进行充分混合ꎬ装于冰盒中迅速带回实验室保存备用ꎮ 共采得

常规和有机茶园不同坡位的 １８ 个样品ꎮ 剔去根系和小石块等杂质后ꎬ部分样品冻存于－８０℃冰箱中ꎬ用于土

壤 ＤＮＡ 提取及微生物多样性分析ꎻ一部分样品风干后分别过 ２ｍｍ 和 ０.１４９ｍｍ 筛用于相关土壤理化性质

分析ꎮ
１.３　 研究方法

１.３.１　 土壤微生物 ＤＮＡ 提取与高通量测序

称取 ０.５ｇ 新鲜土壤样品ꎬ采用土壤 ＤＮＡ 提取试剂盒(ＦａｓｔＤＮＡ Ｓｐｉｎ Ｋｉｔ ｆｏｒ ＳｏｉｌꎬＭＰ Ｂｉｏｍｅｄｉｃａｌｓꎬ ＵＳＡ)
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图 １　 研究区茶园采样点示意图

Ｆｉｇ.１　 Ｔｈｅ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｒｅｓｅａｒｃｈ ａｒｅａ

进行提取ꎬ提取过程参照说明书进行ꎮ 提取的 ＤＮＡ 用 １％的琼脂糖凝胶电泳检测样品质量ꎬ用 ＮａｎｏＤｒｏｐ２０００
超微量分光光度计检验 ＤＮＡ 的浓度和纯度ꎬ稀释合格后的样品保存于－８０℃冰箱用于 ＰＣＲ 扩增ꎮ 细菌选用

１６Ｓ 通用引物 ３３８Ｆ(５′￣ＡＣＴＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡＧ￣３′)和 ８０６Ｒ(５′￣ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ￣３′)进行扩

增[１７]ꎮ 扩增体系为 ２０μＬ 反应体系:４μＬ 的 ５×ＦａｓｔＰｆｕ Ｂｕｆｆｅｒꎬ２ μＬ 的 ２.５ｍＭ ｄＮＴＰｓꎬ０.８μＬ 的 Ｆｏｒｗａｒｄ Ｐｒｉｍｅｒ
(５μＭ)ꎬ０.８μＬ 的 Ｒｅｖｅｒｓｅ Ｐｒｉｍｅｒ(５μＭ)ꎬ０.４μＬ 的 ＦａｓｔＰｆｕ Ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅꎬ０.２μＬ 的 ＢＳＡ 和 １０ｎｇ 的模板 ＤＮＡꎬ补
ｄｄ Ｈ２Ｏ 至 ２０μＬꎮ 扩增条件为:９５℃预变性 ３ｍｉｎꎬ９５℃ ３０ｓꎬ５５℃ ３０ｓꎬ７２℃ ４５ｓꎬ２７ 个循环ꎬ７２℃延伸 １０ｍｉｎꎬ
１０℃直到反应完成ꎮ 采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｍｉｓｅｑ ( ＰＥ３００ꎬ Ｓａｎ Ｄｉｅｇｏꎬ ＣＡꎬＵＳＡ) 高通量测序平台测定代表细菌

１６Ｓ ｒＲＮＡ序列ꎬ委托上海美吉生物医药科技有限公司完成测序工作ꎮ
１.３.２　 土壤理化性质测定

采用重铬酸钾氧化￣外加热法测定土壤有机质(ＳＯＭ)ꎬ采用凯氏定氮法测定土壤全氮(ＴＮ)ꎬ采用碱解扩

散法土壤碱解氮(ＡＮ)ꎬ采用钼锑抗比色法测定土壤有效磷(ＡＰ)ꎬ采用火焰分光光度计法测定土壤速效钾

(ＡＫ)ꎬ采用 ｐＨ 计测定土壤 ｐＨ(土水比为 １∶２.５)ꎬ采用乙酸钠￣火焰光度法测定土壤阳离子交换量(ＣＥＣ)ꎬ采用环

刀法测定土壤容重(ＢＫ)ꎬ以上方法均参照«土壤农业化学分析方法»进行[１８]ꎬ试验地土壤理化性质见表 １ꎮ

表 １　 茶园土壤理化性质

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｏｉｌ Ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ Ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｉｎ ｔｅａ ｇａｒｄｅｎ

指标
Ｉｎｄｅｘ

常规茶园 Ｃｏｎｖｅｎｔｉｏｎａｌ ｔｅａ(ＣＴ) 有机茶园 Ｏｒｇａｎｉｃ ｔｅａ(ＯＴ)

上坡位 中坡位 下坡位 上坡位 中坡位 下坡位

土壤有机质 Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ / (ｇ / ｋｇ) ２４.４３ ３０.１０ ２７.９７ ３２.６３ ３３.９７ ３４.６７

全氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ / (ｇ / ｋｇ) １.３４ １.０４ １.４９ １.４６ １.２６ １.１７

碱解氮 Ａｌｋａｌｉｎｅ￣Ｎ / (ｍｇ / ｋｇ) ６９.００ ５６.００ １０６.００ ９４.５０ １００.５０ ８９.５０

全磷 Ｔｏｔａｌ Ｐ / (ｇ / ｋｇ) ０.７８ ０.９４ １.０８ ０.５４ ０.６３ ０.７１

速效磷 Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｐ / (ｍｇ / ｋｇ) ２０７.０８ ２４４.７７ ２３４.５３ ４.９０ ３.２０ １２.５３

全钾 Ｔｏｔａｌ Ｋ / (ｇ / ｋｇ) ８.３０ ８.８５ ９.６５ １２.６５ １１.２５ １２.６５

速效钾 Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｋ / (ｍｇ / ｋｇ) １００.５０ ８３.００ ７２.００ １０６.５０ ２２０.５０ １３１.５０

土壤阳离子交换量
Ｓｏｉｌ ｃａｔｉｏｎ ｅｘｃｈａｎｇｅ ｃａｐａｃｉｔｙ / (ｃｍｏｌ / ｋｇ) １８.５６ １５.２７ １３.４０ １１.０４ １２.３４ １１.２６

ｐＨ ４.２７ ４.２７ ４.３５ ４.６３ ４.７７ ４.８３

土壤容重 Ｓｏｉｌ ｂｕｌｋ ｄｅｎｓｉｔｙ / (ｇ / ｃｍ３) １.１９ １.１８ １.１４ １.０８ １.１１ １.０２

８３４８ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４２ 卷　



ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.ｅｃｏｌｏｇｉｃａ.ｃｎ

１.４　 数据处理与统计分析

采用 Ｆｌａｓｈ 软件对测序结果进行质量过滤和优质序列拼接ꎬ得到高质量序列ꎮ 使用 Ｕｐａｒｓｅ 软件对序列进

行聚类(序列相似性设为 ９７％)ꎬ在聚类过程中去除嵌合体ꎬ得到操作分类单元(ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔｓ)的
代表序列ꎮ 为了得到每个操作分类单元对应的物种分类信息ꎬ采用 ＲＤＰ ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ 贝叶斯算法对 ９７％相似水

平的操作分类单元代表序列进行分类学分析ꎬ并在各个水平注释各样本群落物种组成信息ꎬ细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 比

对数据库为 Ｓｉｌｖａ １３８(ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.ａｒｂ￣ｓｉｌｖａ.ｄｅ)ꎮ 采用 Ｍｏｔｈｕｒ(１.３０.２)计算样品的 Ａｌｐｈａ 多样性指数来反映

微生物群落的丰富度和多样性ꎮ 采用 ＱＩＩＭＥ 计算 Ｂｅｔａ 多样性距离矩阵ꎬ采用 Ｒ 语言(ｖｅｒｓｉｏｎ ３.３.１)ｖｅｇａｎ 软

件包进行 ＰＣｏＡ 分析和作图ꎬ研究样本群落组成的相似性或差异性ꎮ 土壤细菌功能和代谢途径预测采用

ＰＩＣＲＵＳｔ２(２２.１.０)软件进行分析[１９]ꎬ具体分析步骤基于在线分析平台(ｈｔｔｐｓ: / / ｃｌｏｕｄ.ｍａｊｏｒｂｉｏ. ｃｏｍ / )ꎮ 土壤

细菌群落结构与土壤理化性质之间的相关性采用冗余分析(ＲＤＡ)ꎬ采用 Ｒ 语言 ｖｅｇａｎ 包进行分析和作图ꎮ 采

用 ＳＰＳＳ(１９.０)软件对土壤理化性质与土壤细菌多样性指数和土壤细菌优势群落相对丰度的 Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关

性进行分析ꎮ

２　 结果与分析

图 ２　 相似度为 ０.９７ 条件下各土壤样品的稀释性曲线

　 Ｆｉｇ.２　 Ｒａｒｅｆａｃｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅｓ ｏｆ ｅａｃｈ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅ ａｔ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｏｆ ０.９７

ＣＴＵ: 常规茶园上坡位 Ｕｐｐｅｒ ｓｌｏｐｅ ｉｎ ｃｏｎｖｅｎｔｉｏｎａｌ ｔｅａ ｇａｒｄｅｎꎻＣＴＭ:

常规茶园中坡位 Ｍｉｄｄｌｅ ｓｌｏｐｅ ｉｎ ｃｏｎｖｅｎｔｉｏｎａｌ ｔｅａ ｇａｒｄｅｎꎻＣＴＬ: 常规

茶园下坡位 Ｌｏｗｅｒ ｓｌｏｐｅ ｉｎ ｃｏｎｖｅｎｔｉｏｎａｌ ｔｅａ ｇａｒｄｅｎꎻＯＴＵ: 有机茶园

上坡位 Ｕｐｐｅｒ ｓｌｏｐｅ ｉｎ ｏｒｇａｎｉｃ ｔｅａ ｇａｒｄｅｎꎻＯＴＭ: 有机茶园中坡位

Ｍｉｄｄｌｅ ｓｌｏｐｅ ｉｎ ｏｒｇａｎｉｃ ｔｅａ ｇａｒｄｅｎꎻＯＴＬ: 有机茶园下坡位 Ｌｏｗｅｒ

ｓｌｏｐｅ ｉｎ ｏｒｇａｎｉｃ ｔｅａ ｇａｒｄｅｎ

２.１　 种植模式和坡位对茶园土壤细菌 Ａｌｐｈａ 多样性的影响

高通量测序结果经优化后ꎬ１８ 个土壤样品共获得有

效序列 ５４８２５０ 条ꎬ平均长度为 ４１０.３０ｂｐꎮ １８ 个土壤样品

共获得 ２３８９１ 个细菌操作分类单元ꎬ每个样品操作分类

单元数目为 ８８０—１８１７ 个ꎬ平均覆盖程度为９８.７１％ꎮ 从

物种稀释曲线可以看出(图 ２)ꎬ绝大多数样品的稀释曲

线在急剧上升后变为上升舒缓ꎬ说明本次测序结果能够

反映茶园土壤微生物群落结构组成ꎬ测序深度合理ꎮ
样品的 Ａｌｐｈａ 多样性分析(表 ２)结果表明ꎬ种植模

式和坡位对茶园土壤细菌 Ａｌｐｈａ 多样性影响不大ꎮ 常

规和有机茶园土壤细菌 Ａｌｐｈａ 多样性指标均以中坡位

最高ꎬ其中常规茶园中坡位土壤细菌 Ａｃｅ、 Ｃｈａｏ１ 和

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数均显著高于下坡位(Ｐ<０.０５)ꎬ上坡位和中

坡位的土壤细菌 Ａｌｐｈａ 多样性指标之间差异不显著

(Ｐ>０.０５)ꎻ有机茶园中坡位土壤细菌 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数显

著高于下坡位(Ｐ<０.０５)ꎬ其它指标在三个坡位之间差

异不显著(Ｐ > ０. ０５)ꎮ 同一坡位ꎬ常规茶园土壤细菌

Ａｌｐｈａ 多样性指标大多要高于有机茶园ꎬ其中中坡位常

规茶园土壤细菌 Ｓｏｂｓ 和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数显著高于有机茶园ꎬ常规和有机种植模式下土壤细菌其它多样性指数差

异不显著(Ｐ>０.０５)ꎮ 双因素方差分析表明ꎬ种植方式和坡位对 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数影响不显著ꎬ但
是种植方式和坡位对 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数的交互作用显著ꎻ种植方式和坡位对 Ｓｏｂｓ 指数、Ａｃｅ 指数

和 Ｃｈａｏ１ 指数影响显著(Ｐ<０.０１ 或 ０.０５)ꎬ但两者交互作用的影响不显著ꎮ
２.２　 种植模式和坡位对茶园土壤细菌群落结构的影响

从 １８ 份茶园土壤样品中检测到的细菌可划分为 ２９ 个门ꎬ８２ 个纲ꎬ１９０ 个目ꎬ３１６ 个科ꎬ５１７ 个属ꎬ９２９ 个

种ꎮ 根据图 ３ꎬ 在门分类水平上ꎬ 丰度含量相对较高 ( > １％) 的有绿弯菌门 ( Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ )、 放线菌门

(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｔａ)、变形菌门(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)、酸杆菌门(Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ)、厚壁菌门(Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ)、ＷＰＳ￣ ２、浮霉菌

门(Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ)、粘球菌门(Ｍｙｘｏｃｏｃｃｏｔａ)和芽单胞菌门(Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ)ꎬ其中绿弯菌门、放线菌门、变
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形菌门和酸杆菌门是绝对优势菌门ꎬ约占到了所有细菌总数的 ７２.２９％—９０.６７％ꎮ 与常规茶园相比(图 ３)ꎬ有
机茶园土壤放线菌门、厚壁菌门和芽单胞菌门的相对丰度极显著增加ꎬ绿弯菌门、粘球菌门、ＧＡＬ１５ 和未知菌

门(ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｋ＿＿ｎｏｒａｎｋ＿ｄ＿＿Ｂａｃｔｅｒｉａ)的相对丰度极显著降低ꎮ

表 ２　 种植模式和坡位对茶园土壤细菌 Ａｌｐｈａ 多样性的影响

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｐｌａｎｔｉｎｇ ｐａｔｔｅｒｎｓ ａｎｄ ｓｌｏｐｅ ｐｏｓｉｔｉｏｎｓ ｏｎ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｉｖｅｒｓｉｔｉｅｓ ｏｆ ｔｅａ ｇａｒｄｅｎｓ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

坡位
Ｓｌｏｐｅ ｐｏｓｉｔｉｏｎ

Ｓｏｂｓ 指数
Ｓｏｂｓ ｉｎｄｅｘ

Ａｃｅ 指数
Ａｃｅ ｉｎｄｅｘ

Ｃｈａｏ１ 指数
Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

常规茶园 上坡位 １４３４±５７Ａａ １７６５.２６±４９.７７ＡＢａ １７６６.２９±４５.５７ＡＢａ ５.７０±０.０４Ａａ ０.０１０５±０.００１Ｂａ
Ｃｏｎｖｅｎｔｉｏｎａｌ ｔｅａ (ＣＴ) 中坡位 １６３３±１７０Ａａ １９２０.６７±２８.４９Ａａ １９０７.２９±４９.８５Ａａ ５.３８±０.０６Ａａ ０.０１９４±０.０１７Ａａ

下坡位 １３６１±１６５Ａａ １６９０.８４±１４９.８４Ｂａ １７０５.４１±１６９.３６Ｂａ ５.６９±０.２７Ａａ ０.００９６±０.００３５Ｂａ
有机茶园 上坡位 １２５２±１６９Ａａ １５９４.０６±２０３.８５Ａａ １６１２.０２±２６０.４８Ａａ ５.４１±０.０４ＡＢｂ ０.０１３９±０.００２９Ａａ
Ｏｒｇａｎｉｃ ｔｅａ (ＯＴ) 中坡位 １２６８±１７９Ａｂ １６１５.７８±１９４.６２Ａａ １６３３.０７±２２４.３７Ａａ ５.６３±０.２４Ａａ ０.００９３±０.００２３Ａｂ

下坡位 １０１５±１１９Ａａ １３０３.４５±１４６.０６Ａａ １３０５.７６±１４３.１７Ａａ ５.０９±０.３５Ｂａ ０.０２４６±０.０１４５Ａａ
种植模式
Ｐｌａｎｔｉｎｇ ｐａｔｔｅｒｎ (Ｐ) １７.８２４∗∗ １７.６８１∗∗ １１.９６６∗∗ ４.４４１ＮＳ ０.８５２ＮＳ

坡位 Ｓｌｏｐｅ ｐｏｓｉｔｉｏｎ (Ｓ) ４.６７７∗ ５.４３７∗ ３.８４８∗ ０.９３５ＮＳ ０.８９３ＮＳ

种植方式×坡位 (Ｐ×Ｓ) ０.６８６ＮＳ ０.８４７ＮＳ ０.７８８ＮＳ ６.２８９∗ ５.８５２∗

　 　 不同小写字母表示不同种植模式之间的差异ꎬ不同大写字母表示坡位之间的差异ꎬ下同ꎻ∗Ｐ<０.０５ꎬ∗∗: Ｐ<０.０１ꎬＮＳ:差异不显著

在属分类水平上(图 ３)ꎬ相对丰度大于 １％的属共有 １９ 个ꎬ其中 ＡＤ３、热酸菌属(Ａｃｉｄｏｔｈｅｒｍｕｓ)、ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿
＿ｎｏｒａｎｋ＿ｏ＿＿Ｅｌｓｔｅｒａｌｅｓ 和 ｇ＿＿ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿＿Ｘａｎｔｈｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ 的相对丰度大于 ５％ꎮ 与常规茶园相比(图 ３)ꎬ有机

茶园土壤热酸菌属、芽孢八叠球菌属(Ｓｐｏｒｏｓａｒｃｉｎａ)和 ＪＧ３０￣ＫＦ￣ＡＳ９ 的相对丰度极显著增加ꎬＡＤ３、ＴＫ１０ 及

Ｋｔｅｄｏｎｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ、ＩＭＣＣ２６２５６ 和 ＯＦ５３－Ｆ０７ 的相对丰度极显著降低ꎮ

图 ３　 各样地细菌群落在门水平和属水平上相对丰度

Ｆｉｇ.３　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ａｎｄ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌｓ ｉｎ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓａｍｐｌｅ ｐｌｏｔｓ
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２.３　 种植模式和坡位对茶园土壤细菌 Ｂｅｔａ 多样性和差异物种的影响

对不同种植模式和坡位的茶园土壤细菌群落进行 ＰＣｏＡ 分析如图 ４ꎮ 常规种植模式(ＣＴ)和有机种植模

式(ＯＴ)茶园土壤中的细菌群落结构明显不同(Ｒ２ ＝ ０.３６４４ꎻＰ ＝ ０.００１)ꎮ 在常规种植模式茶园中ꎬ不同坡位之

间的样品也能够明显区分(Ｒ２ ＝ ０.５８６２ꎻＰ ＝ ０.００５４)ꎻ在有机种植模式茶园中ꎬ上坡位和中坡位的茶园土壤样

品较为紧密的聚集在一起ꎬ且明显与下坡位样品分开ꎮ 置换多元方差分析(ＰＥＲＭＡＮＯＶＡ)结果表明(表 ３)ꎬ
不同种植模式土壤细菌群落达到极显著的差异(Ｐ<０.０１)ꎬ而不同坡位土壤细菌群落无显著差异(Ｐ>０.０５)ꎬ种
植模式可以解释细菌群落 ２９.５３％的差异ꎬ坡位可以解释细菌群落 １５.０３％的差异ꎬ种植模式对茶园土壤细菌

群落结构的影响更大ꎮ

图 ４　 基于 Ｂｒａｙ￣Ｃｕｒｔｉｓ距离算法的土壤细菌群落 ＰＣｏＡ 分析图

Ｆｉｇ.４　 Ｐｒｉｎｃｉｐｌｅ ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ Ｂｒａｙ￣Ｃｕｒｔｉｓ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｍｅｔｈｏｄ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ

为了识别常规和有机种植模式下具有重要作用的土壤细菌群落的变化ꎬ本研究采用 ＬＥｆＳｅ 分析比较在两

种种植模式下的丰度具有统计学差异的生物标志物(ｂｉｏｍａｒｋｅｒ)ꎬＬＤＡ ｓｃｏｒ 大于 ２.０ 的为显著差异物种ꎬ有 ４３２
种ꎮ 选择 ＬＤＡ ｓｃｏｒｅ 大于 ３.５ 的差异物种进行 ＬＤＡ 进化分枝图展示(图 ５)ꎬＬＤＡ≥３.５ 的水平上共有 ５７ 个差

异物种ꎬ其中常规和有机茶园分别有 ３１ 和 ２６ 种ꎮ 常规茶园(ＣＴ)土壤中富集的细菌主要包括放线菌门、绿弯

菌门、 ＧＡＬ１５ 和 ＷＰＳ￣ ２ 中的一些物种 (图 ５)ꎬ如放线菌门中的微球菌目 ( Ｍｉｃｒｏｃｏｃｃａｌｅｓ)、微球菌科

(Ｍｉｃｒｏｃｏｃｃａｃｅａｅ)、ＩＭＣＣ２６２５６ 和中华单胞菌属(Ｓｉｎｏｍｏｎａｓ)ꎻ绿弯菌门中的纤线杆菌科(Ｋｔｅｄｏｎｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ)、
ＨＳＢ＿ＯＦ５３￣Ｆ０７、Ｂ１２￣ＷＭＳＰ１、ＡＤ３ 及 ＴＫ１０ 等ꎮ 有机茶园(ＯＴ)土壤中富集的微生物主要包括放线菌门、厚壁

菌门、变形菌门、 绿弯菌门和芽单胞菌门中其他一些物种ꎬ 如属于 γ￣变形菌纲中黄色单胞菌目

(Ｘａｎｔｈｏｍｏｎａｄａｌｅｓ)、罗丹诺杆菌科(Ｒｈｏｄａｎｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ)及 Ｃｈｕｊａｉｂａｃｔｅｒ 等ꎻ属于放线菌门中弗兰克氏菌目

(Ｆｒａｎｋｉａｌｅｓ )、 红 杆 菌 科 ( Ｓｏｌｉｒｕｂｒｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ )、 小 单 孢 菌 科 ( Ｍｉｃｒｏｍｏｎｏｓｐｏｒａｃｅａｅ ) 及 热 酸 菌 科

(Ａｃｉｄｏｔｈｅｒｍａｃｅａｅ)、嗜酸栖热菌属(Ａｃｉｄｏｔｈｅｒｍｕｓ)及 ＪＧ３０￣ＫＦ￣ＡＳ９ 等ꎻ属于厚壁菌门中的芽孢杆菌纲(Ｂａｃｉｌｌｉ)、
芽孢杆菌目 ( Ｂａｃｉｌｌａｌｅｓ )、 芽 胞 杆 菌 科 ( Ｂａｃｉｌｌａｃｅａｅ )、 动 球 菌 科 ( Ｐｌａｎｏｃｏｃｃａｃｅａｅ ) 及 芽 孢 八 叠 球 菌 属

(Ｓｐｏｒｏｓａｒｃｉｎａ)ꎻ属于绿弯菌门中纤线杆菌科的 ＪＧ３０￣ＫＦ￣ＡＳ９ꎮ

１４４８　 ２０ 期 　 　 　 王峰　 等:种植模式和坡位对茶园土壤细菌群落结构及功能类群的影响 　



ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.ｅｃｏｌｏｇｉｃａ.ｃｎ

图 ５　 土壤细菌 ＬＥｆＳｅ 分析的进化分支图(ＬＤＡ 值大于 ３.５ 的物种)

Ｆｉｇ.５　 Ｌｅａｓｔ ｄｉｓｃｒｉｍｉｎａｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ (ＬＤＡ) ｅｆｆｅｃｔ ｓｉｚｅ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｃｌａｄｏｇｒａｍ ｏｆ ｔｈｅ ｄｉｓｃｒｉｍｉｎａｎｔｓ ｃｏｍｐａｒｉｎｇ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａ (Ｏｎｌｙ ｔｈｅ ｔａｘａ

ｗｉｔｈ ＬＤＡ ｖａｌｕｅ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ３.５ ｗｅｒｅ ｐｒｅｓｅｎｔｅｄ)

表 ３　 置换多元方差分析结果

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｔｈｅ ｐｅｒｍｕｔａｔｉｏｎａｌ ｍｕｌｔｉｖａｒｉａｔｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｖａｒｉａｎｃｅ

参数 Ｐａｒａｍｅｔｅｒ Ｆ Ｐ 解释量 Ｒ２ Ｅｘｐｌａｉｎｅｄ ｖａｒｉａｂｌｅ

种植模式 Ｐｌａｎｔｉｎｇ ｐａｔｔｅｒｎ (Ｐ) ６.７０５０ ０.００１ ０.２９５３

坡位 Ｓｌｏｐｅ ｐｏｓｉｔｉｏｎ(Ｓ) １.３２７３ ０.２４ ０.１５０３
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２.４　 种植模式和坡位对茶园土壤细菌功能菌群的影响

基于 ＰＩＣＲＵＳｔ 的原理对茶园土壤细菌代谢功能进行预测ꎬ结果如图 ６ 所示ꎮ 常规和有机茶园种植模式下

土壤细菌群落的一级功能层中包括新陈代谢(Ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ)、遗传信息处理(Ｇｅｎｅｔｉｃ Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ Ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇ)、环
境信息处理(Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ Ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇ)、细胞过程(Ｃｅｌｌｕｌａｒ Ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ)、人类疾病(Ｈｕｍａｎ Ｄｉｓｅａｓｅｓ)
及有机系统(Ｏｒｇａｎｉｓｍａｌ Ｓｙｓｔｅｍｓ) ６ 类生物代谢功能ꎬ其中新陈代谢功能系统所占最大(比例为 ７８.３１％—
７８.８３％)ꎬ有机系统所占比例最小ꎬ仅为 １.７１％—１.９０％ꎮ 方差分析结果表明ꎬ与常规茶园相比ꎬ有机茶园土壤

细菌群落的一级功能层中环境信息处理和有机系统所占比例显著增加ꎬ遗传信息处理和人类疾病系统所占比

例显著降低ꎮ 二级功能层分析表明ꎬ 共有 ４６ 个子功能组ꎬ其中全局概览通路(Ｇｌｏｂａｌ ａｎｄ ｏｖｅｒｖｉｅｗ ｍａｐｓ)、碳
水化 合 物 代 谢 ( Ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ )、 氨 基 酸 代 谢 ( Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ )、 能 量 代 谢 ( Ｅｎｅｒｇｙ
ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ)、辅助因子和维生素的代谢(Ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｏｆ ｃｏｆａｃｔｏｒｓ ａｎｄ ｖｉｔａｍｉｎｓ)和膜运输(Ｍｅｍｂｒａｎｅ ｔｒａｎｓｐｏｒｔ)所
占比例较高(大于 ３％)ꎮ 方差分析结果表明ꎬ与常规茶园相比ꎬ有机茶园土壤细菌碳水化合物代谢、氨基酸代

谢、膜运输、信号转导(Ｓｉｇｎａｌ ｔｒａｎｓｄｕｃｔｉｏｎ)、脂质代谢(Ｌｉｐｉｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ)及外源生物降解与代谢(Ｘｅｎｏｂｉｏｔｉｃｓ
ｂｉｏｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ａｎｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ)功能所占比例显著增加ꎬ全局概览通路、能量代谢、辅助因子和维生素的代谢及

转录功能所占比例显著降低ꎬ其余二级功能所占比例变化不显著ꎮ
２.５　 土壤理化性质与细菌多样性及群落结构的相关性

土壤理化性质和细菌群落 Ａｌｐｈａ 多样性的相关性见图 ７ꎮ 土壤有机质和全氮与细菌 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数呈极显

著负相关ꎬ与 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数极显著正相关ꎻ土壤速效钾与细菌 Ｃｈａｏ１ 指数呈显著正相关ꎬ土壤 ｐＨ 与 Ｓｏｂｓ 和

Ｃｈａｏ１ 指数呈显著正相关ꎬ其余指标与土壤细菌多样性指数之间相关性均未达到显著性水平ꎮ 总体而言ꎬ土
壤有机质、全氮、ｐＨ 对土壤细菌群落多样性影响较为显著ꎮ

对各样地土壤细菌门和属(相对丰度前 １０)与土壤理化性质进行 Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关性分析ꎬ结果见图 ８ꎮ 在

门水平上ꎬ绿弯菌门与土壤速效磷呈显著正相关ꎬ与土壤全钾、速效钾和 ｐＨ 之间极呈显著负相关ꎻ放线菌门

与土壤全钾呈显著正相关ꎬ而酸杆菌门与土壤全钾呈显著正相关ꎻ厚壁菌门与土壤有机质、全钾、速效钾和 ｐＨ
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图 ６　 不同种植模式下预测的茶园土壤细菌一级和二级功能层

Ｆｉｇ.６　 Ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｒｏｐｐｉｎｇ ｍｏｄｅｌｓ

图中一级功能层中:新陈代谢 Ｍｅｔａｂｏｌｉｓꎻ遗传信息处理 Ｇｅｎｅｔｉｃ Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ Ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇꎻ环境信息处理 Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ Ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇꎻ细胞

过程 Ｃｅｌｌｕｌａｒ Ｐｒｏｃｅｓｓｅｓꎻ人类疾病 Ｈｕｍａｎ Ｄｉｓｅａｓｅｓꎻ有机系统 Ｏｒｇａｎｉｓｍａｌ Ｓｙｓｔｅｍｓꎮ 二级功能层中:全局概览通路 Ｇｌｏｂａｌ ａｎｄ ｏｖｅｒｖｉｅｗ ｍａｐｓꎻ碳

水化合物代谢 Ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ氨基酸代谢 Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ能量代谢 Ｅｎｅｒｇｙ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ辅助因子和维生素代谢 Ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｏｆ

ｃｏｆａｃｔｏｒｓ ａｎｄ ｖｉｔａｍｉｎｓꎻ膜运输 Ｍｅｍｂｒａｎｅ ｔｒａｎｓｐｏｒｔꎻＴｒａｎｓｌａｔｉｏｎ Ｃｅｌｌｕｌａｒ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ￣ｐｒｏｋａｒｙｏｔｅｓꎻ类脂化合物代谢 Ｌｉｐｉｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ信号转导 Ｓｉｇｎａｌ

ｔｒａｎｓｄｕｃｔｉｏｎꎻ复制和修复 Ｒｅｐｌｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｒｅｐａｉｒꎻ核苷酸代谢 Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ异种生物降解和代谢 Ｘｅｎｏｂｉｏｔｉｃｓ ｂｉｏｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ａｎｄ

ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ其他次生代谢物的生物合成 Ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｏｆ ｏｔｈｅｒ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓꎻ其它氨基酸代谢 Ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｏｆ ｏｔｈｅｒ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓꎻ折叠、定位

和降解 Ｆｏｌｄｉｎｇꎬ ｓｏｒｔｉｎｇ ａｎｄ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎꎻ萜类和多酮类化合物的代谢 Ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｏｆ ｔｅｒｐｅｎｏｉｄｓ ａｎｄ ｐｏｌｙｋｅｔｉｄｅｓꎻ聚糖的生物合成和代谢 Ｇｌｙｃａｎ

ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ａｎｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ细胞运动 Ｃｅｌｌ ｍｏｔｉｌｉｔｙꎻ细胞生长和死亡 Ｃｅｌｌ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｄｅａｔｈꎻ内分泌系统 Ｅｎｄｏｃｒｉｎｅ ｓｙｓｔｅｍꎻ抗菌剂耐药性 Ｄｒｕｇ

ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ: ａｎｔｉｍｉｃｒｏｂｉａｌꎻ细菌传染病 Ｉｎｆｅｃｔｉｏｕｓ ｄｉｓｅａｓｅ: ｂａｃｔｅｒｉａｌꎻ癌症概述 Ｃａｎｃｅｒ: ｏｖｅｒｖｉｅｗꎻ衰老 Ａｇｉｎｇꎻ神经变性疾病 Ｎｅｕｒｏｄｅｇｅｎｅｒａｔｉｖｅ

ｄｉｓｅａｓｅꎻ运输和分解代谢 Ｔｒａｎｓｐｏｒｔ ａｎｄ ｃａｔａｂｏｌｉｓｍꎻ病毒性传染病 Ｉｎｆｅｃｔｉｏｕｓ ｄｉｓｅａｓｅ: ｖｉｒａｌꎻ环境适应 Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ａｄａｐｔａｔｉｏｎꎻ内分泌代谢病

Ｅｎｄｏｃｒｉｎｅ ａｎｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｄｉｓｅａｓｅꎻ抗肿瘤药耐药性 Ｄｒｕｇ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ: ａｎｔｉｎｅｏｐｌａｓｔｉｃꎻ神经系统 Ｎｅｒｖｏｕｓ ｓｙｓｔｅｍꎻ心血管疾病 Ｃａｒｄｉｏｖａｓｃｕｌａｒ ｄｉｓｅａｓｅꎻ

癌症:特定类型 Ｃａｎｃｅｒ: ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｔｙｐｅｓꎻ转录 Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎꎻ免疫系统 Ｉｍｍｕｎｅ ｓｙｓｔｅｍꎻ药物依赖性 Ｓｕｂｓｔａｎｃｅ ｄｅｐｅｎｄｅｎｃｅꎻ寄生传染病 Ｉｎｆｅｃｔｉｏｕｓ

ｄｉｓｅａｓｅ: ｐａｒａｓｉｔｉｃꎻ免疫性疾病 Ｉｍｍｕｎｅ ｄｉｓｅａｓｅꎻ分泌系统 Ｅｘｃｒｅｔｏｒｙ ｓｙｓｔｅｍꎻ消化系统 Ｄｉｇｅｓｔｉｖｅ ｓｙｓｔｅｍꎻ循环系统 Ｃｉｒｃｕｌａｔｏｒｙ ｓｙｓｔｅｍꎻ发育和再生

Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ａｎｄ ｒｅｇｅｎｅｒａｔｉｏｎꎻ感官系统 Ｓｅｎｓｏｒｙ ｓｙｓｔｅｍꎻ细胞群落－真核生物 Ｃｅｌｌｕｌａｒ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ￣ｅｕｋａｒｙｏｔｅｓꎻ信号分子和传导 Ｓｉｇｎａｌｉｎｇ ｍｏｌｅｃｕｌｅｓ

ａｎｄ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ

呈显著或极显著正相关ꎬ与土壤容重、阳离子交换量、全磷和速效磷呈显著或极显著负相关ꎻＷＰＳ￣ ２ 与土壤全

钾和碱解氮呈显著或极显著负相关ꎬ与土壤阳离子交换量和全磷呈极显著正相关ꎻ粘球菌门与土壤速效钾和

ｐＨ 呈显著负相关ꎬ与土壤容重呈显著正相关ꎻＧＡＬ１５ 与土壤土壤全钾、碱解氮和 ｐＨ 呈显著或极显著负相关ꎬ
与土壤容重、阳离子交换量、全磷和速效磷显著或极显著负相关ꎻ芽孢菌门与土壤全钾呈极显著正相关ꎮ 在属

水平上ꎬ土壤有机质和全氮与大多数土壤细菌属无明显相关性ꎬ土壤全钾、速效钾和 ｐＨ 与大多数细菌属存在
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显著或极显著相关性ꎻ未定义 Ｅｌｓｔｅｒａｌｅｓ 属和慢生根瘤菌属与土壤性质之间相关性不显著ꎮ
进一步采用冗余分析(ＲＤＡ)研究土壤环境因子与细菌群落结构变化之间的关系ꎬ结果见图 ９ꎮ 门水平

上ꎬ前两个排序轴分别解释了细菌群落变化的 ６８.１８％和 １２.２５％ꎬ两者共解释了 ８０.４３％ꎬ碱解氮、速效磷、全
磷、全钾和 ｐＨ 对土壤中的细菌群落组成有显著或极显著的影响(表 ４)ꎮ 在属水平上ꎬ前两个排序轴分别解

释了细菌群落变化的 ７０.４３％和 １０.２２％ꎬ两者共解释了 ８０.６５％ꎬ全磷、速效磷、全钾和 ｐＨ 对土壤中的细菌群

落组成有显著或极显著的影响(表 ４)ꎮ

图 ７　 土壤细菌 Ａｌｐｈａ 多样性指数与土壤理化性质之间的斯皮尔曼相关性分析

Ｆｉｇ.７　 Ｓｐｅａｒｍａｎ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ Ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

ＳＯＭ: 土壤有机质 Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒꎻＴＮ:总氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎꎻＡＮ: 碱解氮 Ａｌｋａｌｉｎｅ －ＮꎻＴＰ:总磷 Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓꎻＡＰ: 速效磷 Ａｖａｉｌａｂｌｅ

ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓꎻ ＴＫ: 总钾 Ｔｏｔａｌ ｐｏｔａｓｓｉｕｍꎻＡＫ: 速效钾 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ＫꎻＣＥＣ:阳离子交换量 Ｃａｔｉｏｎ ｅｘｃｈａｎｇｅ ｃａｐａｃｉｔｙꎻｐＨꎻＢＫ: 土壤容重 Ｓｏｉｌ ｂｕｌｋ

ｄｅｎｓｉｔｙꎻ∗表示 Ｐ<０.０５ꎻ∗∗ 表示 Ｐ<０.０１ꎻ∗∗∗表示 Ｐ<０.００１

表 ４　 环境因子对 ＲＤＡ 结果的解释权重

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｅｘｐｌａｎａｔｏｒｙ ｗｅｉｇｈｔｓ ｏｆ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｆｏｒ ＲＤＡ ｒｅｓｕｌｔｓ

土壤理化性质
Ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

门 Ｐｈｙｌｕｍ 属 Ｇｅｎｕｓ

ＲＤＡ１ ＲＤＡ２ Ｒ２ Ｐ＿ｖａｌｕｅｓ ＲＤＡ１ ＲＤＡ２ Ｒ２ Ｐ＿ｖａｌｕｅｓ

ＳＯＭ ０.３７６２ ０.９２６５ ０.１２５５ ０.３５９ －０.４２４９ ０.９０５２ ０.１５３４ ０.３１４

ＴＮ ０.９６９１ －０.２４６８ ０.１２１８ ０.４０１ －０.９４５ －０.３２７２ ０.１８４３ ０.２０７

ＡＮ ０.８０４５ ０.５９３９ ０.３２１９ ０.０３７ －０.９４３９ ０.３３０４ ０.２９１１ ０.０６４

ＡＰ －０.６４７６ －０.７６２ ０.５８２８ ０.００１ ０.７５９ －０.６５１１ ０.７４９８ ０.００１

ＴＰ －０.７０７７ －０.７０６５ ０.３４７ ０.０４５ ０.７７４１ －０.６３３１ ０.４７９ ０.０１１

ＡＫ ０.７３７２ ０.６７５７ ０.１９３１ ０.１９３ －０.８６８５ ０.４９５７ ０.１９３５ ０.１７３

ＴＫ ０.５４６ ０.８３７８ ０.６１４３ ０.００１ －０.６８６ ０.７２７６ ０.７１ ０.００１

ＣＥＣ ０.７８９７ ０.６１３５ ０.０５３９ ０.５０１ －０.９５３７ ０.３００６ ０.０５１２ ０.６６６

ｐＨ ０.７９４２ ０.６０７７ ０.５４７９ ０.００３ －０.８８２６ ０.４７０２ ０.６００５ ０.００２

ＢＫ －０.８８４３ －０.４６７ ０.２２８ ０.１５１ ０.９２８２ －０.３７２１ ０.３０９５ ０.０６１

　 　 ＳＯＭ: 土壤有机质 Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒꎻＴＮ:总氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎꎻＡＮ: 碱解氮 Ａｌｋａｌｉｎｅ －ＮꎻＴＰ:总磷 Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓꎻＡＰ: 速效磷 Ａｖａｉｌａｂｌｅ

ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓꎻ ＴＫ: 总钾 Ｔｏｔａｌ ｐｏｔａｓｓｉｕｍꎻＡＫ: 速效钾 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ＫꎻＣＥＣ:阳离子交换量 Ｃａｔｉｏｎ ｅｘｃｈａｎｇｅ ｃａｐａｃｉｔｙꎻｐＨꎻＢＫ: 土壤容重 Ｓｏｉｌ ｂｕｌｋ ｄｅｎｓｉｔｙ

３　 讨论

与常规种植模式相比ꎬ有机种植模式的核心在于生产过程中完全或基本不使用化学生产资料(化肥、农
药及生长调节剂等) [２０]ꎬ大多采用有机肥满足农作物的养分需求ꎮ 土壤微生物群落丰度、多样性及组成对于

维持土壤生态系统的完整性、功能服务价值和可持续发展性至关重要ꎬ但它们通常也会因农业管理模式改变

而发生变化[２１—２３]ꎮ 由于土壤微环境(有无覆盖物、有机肥投入及轮作等)的不同ꎬ有机种植模式下土壤微生

物有更好的丰富度和均匀性ꎬ且常规种植模式的土壤微生物群落结构和有机种植模式的土壤微生物群落结构

５４４８　 ２０ 期 　 　 　 王峰　 等:种植模式和坡位对茶园土壤细菌群落结构及功能类群的影响 　
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图 ８　 土壤理化性质与细菌门和属水平 Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关性热图

Ｆｉｇ.８　 Ｓｐｅａｒｍａｎ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

明显不同[２４]ꎮ Ｌｏｒｉ 等[２５]基于全球 １４９ 个样地荟萃分析结果表明ꎬ有机种植模式下土壤微生物量碳、微生物

氮、总磷脂脂肪酸、脱氢酶、脲酶和蛋白酶活性比常规种植模式高 ３２％—８４％ꎬ但不同气候区、土地利用方式和

作物生命周期(一年生或多年生)之间的差异很大ꎮ 本研究结果表明ꎬ常规茶园土壤细菌 Ａｌｐｈａ 多样性指标大

多要高于有机茶园(表 ２)ꎬ说明有机种植模式并未提高茶园土壤细菌群落多样性指数ꎬ这与 Ｇｕｉ 等[１３]对浙江

武义等地有机茶园的研究结果相似ꎮ 然而江西婺源和湖南有机茶园的一项研究却表明ꎬ有机种植模式下的茶

园土壤细菌群落的 Ａｌｐｈａ 多样性增加[１１]ꎮ 茶园土壤细菌群落多样性对种植模式转变的不同响应很可能是由

于不同区域有机种植持续时间、管理方式及地理位置差异而造成的ꎮ 上述提到的江西婺源和湖南有机茶园的

研究中ꎬ两者有机管理模式持续时间均超过 ２０ 年ꎬ每年持续施用有机肥ꎬ有机肥持续分解带来的有机质对土

壤细菌群落多样性有积极的影响ꎮ 而本研究中ꎬ有机茶园管理时间相对较短ꎬ且隔年才施用豆粕饼肥ꎬ因而其

对土壤细菌群落多样性的影响不明显ꎮ 美国爱荷华州立大学研究农场的长期试验也表明ꎬ玉米￣大豆￣燕麦￣苜
蓿轮作有机管理模式虽然明显改变了土壤细菌群落结构ꎬ但是土壤细菌多样性无显著影响ꎬ并强调广泛的管

理实践和地理位置的重要性[２６]ꎮ
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图 ９　 门水平和属水平土壤细菌与土壤性质的冗余分析

Ｆｉｇ.９　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ａｎｄ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌｓ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

虽然茶园土壤细菌群落的多样性方面对于有机种植模式有着不同的响应机制ꎬ但本研究结果表明ꎬ土壤

细菌群落结构由于有机种植模式的不同而发生明显的变化ꎬ这与以往多数的研究结果是一致的[２７—２８]ꎮ 对不

同种植模式茶园土壤细菌群落组成来看ꎬＰＣｏＡ 分析图清楚地区分了常规和有机种植模式下茶园土壤细菌群

落组成之间的差异(图 ４)ꎬ这说明有机种植模式成功塑造了茶园土壤微生物群落组成ꎮ 从坡面尺度来看ꎬ本
研究中常规和有机茶园土壤细菌多样性指标均以中坡位最高(表 ２)ꎬ说明坡位对土壤细菌群落多样性具有明

显影响ꎮ 同时ꎬ在常规种植模式茶园中不同坡位之间的细菌群落能够明显区分ꎬ而有机种植模式茶园中上坡

位和中坡位的茶园土壤细菌群落存在明显重叠区域ꎬ这说明有机种植模式降低了土壤细菌群落组成之间的空

间异质性ꎬ这可能与有机茶园自然生草所形成的梯壁阻隔带对整体坡面降雨和养分再分配有关[２９]ꎮ 在丘陵

山地坡面上ꎬ地形与管理方式是决定土壤理化性质及微生物变化的重要因素ꎬ坡面养分在降雨侵蚀过程中的

再分配是造成其土壤理化及微生物分布的差异主要因素[３０]ꎮ 福建省山地茶园大多采用等高梯台种植方式ꎬ
梯台方式将坡面分割成若干梯面ꎬ改变了地表微地形ꎬ能够一定程度拦截地表径流ꎬ从而使得土壤养分沿茶园

７４４８　 ２０ 期 　 　 　 王峰　 等:种植模式和坡位对茶园土壤细菌群落结构及功能类群的影响 　
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坡面进行再分配ꎬ故而导致不同坡位的土壤细菌群落组成明显不同ꎮ 何燕等[３１] 对南方丘陵山区不同坡位茶

园研究发现ꎬ茶园土壤肥力沿坡面变化明显ꎬ土壤肥力表现为下坡位>上坡位>中坡位ꎮ 相比常规种植茶园梯

台清耕作业而言ꎬ自然生草所形成的隔离带对整体坡面径流分配和土壤侵蚀过程有分割拦截作用[３２]ꎬ从而削

落了土壤水分、养分等土壤性质在坡面的空间分布(导致土壤养分在中坡位聚集ꎬ表 １)ꎮ 而这些因素的差异

又会影响茶树生长、根系分泌物数量及土壤有机质的积累ꎬ 从而间接影响土壤细菌群落结构组成ꎬ进而导致

有机茶园不同坡位土壤细菌群落组成变异性更大ꎮ
相比种植模式改变土壤细菌多样性而言ꎬ常规种植和有机模式下差异的微生物具体有哪些(尤其是参与

养分循环和有益微生物)可能更为重要ꎮ ＬＥｆＳｅ 分析结果表明常规和有机模式下产生了大量显著差异的微生

物类群(图 ５)ꎬ在不同的门或属的分类学水平上分布很多差异的微生物ꎬ其中大多数微生物与土壤养分循环

有关ꎮ 与常规茶园相比ꎬ有机茶园土壤放线菌门、厚壁菌门和芽单胞菌门的相对丰度极显著增加ꎮ 变形菌门

中包括可以固氮的细菌[３３]ꎬ有机种植模式茶园中参与氮素循环的芽孢杆菌属、芽孢八叠球菌属、慢生根瘤菌

属(Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ)及弗兰克氏菌目(Ｆｒａｎｋｉａｌｅｓ)等丰度含量显著增加ꎬ这与印度潘特纳加邦有机农场[３４]和荷

兰瓦赫宁根有机农场[３５]的研究结果一致ꎮ 同时ꎬ节杆菌属(Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ)是一种具有较高遗传适应性的细菌ꎬ
能利用各种有机物碳源和能源并降解土壤中难降解的物质[３６]ꎬ有机种植模式提高了茶园土壤节杆菌属细菌

相对丰度ꎮ 另外ꎬ有机种植模式通常被认为能够降低土壤中致病性细菌的丰度ꎬ降低土传病害的发生ꎮ 有研

究表明ꎬ抑病性细菌在控制土传病害中起着重要作用ꎬ在有机模式下厚壁菌门和放线菌门丰度増加被认为和

土壤抑病性密切相关[３７]ꎮ 此外ꎬ一些特定的细菌种属ꎬ如假单胞菌属(Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ)、芽孢杆菌属(Ｂａｃｉｌｌｕｓ)、
伯克氏菌属(Ｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａ)及放线菌属(Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｓ) 能够起到溶解病原菌、防治植物土传病害、分泌抗菌抑制

剂和诱导植物抗性蛋白表达等多种作用[３８—４０]ꎬ在健康土壤中相对丰度较高ꎮ 本研究中ꎬ有机茶园土壤中类芽

孢杆菌属(Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ)、芽孢杆菌属、赖氨酸芽胞杆菌属(Ｌｙｓｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ)、脂环酸芽胞杆菌属(Ａｌｉｃｙｃｌｏｂａｃｉｌｌｕｓ)
和短芽胞杆菌属(Ｂｒｅｖｉｂａｃｉｌｌｕｓ)的相对丰度是常规茶园的 ２.８５、２５.３７、３.２４、３.７２ 和 ３.３３ 倍ꎻ同时ꎬ一些致病菌

如黄杆菌属(Ｆｌａｖｉｓｏｌｉｂａｃｔｅｒ)、鞘脂单胞菌属(Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ)和普氏菌属(Ｐｒｅｖｏｔｅｌｌａ)等在有机茶园中的相对丰

度也显著低于常规茶园ꎬ说明有机种模式能够促进茶园土壤中具有生态防控和促生功能有益细菌的积聚ꎬ且
能够一定程度抑制土壤一些致病菌的繁殖ꎬ缓解长期植茶带来的连作障碍ꎮ

已有研究表明ꎬ种植模式对土壤细菌群落结构的影响ꎬ可能会进一步导致土壤细菌群落功能组成的差

异[４１]ꎮ ＰＩＣＲＵＳｔ 是一款基于标记基因序列来预测功能丰度的软件平台ꎬ其通过与 ＫＥＧＧ 数据库比对ꎬ能够将

细菌的变化情况和生物功能联系起来[４２]ꎮ 本研究中ꎬ利用 ＫＥＧＧ 代谢途径对不同种植模式下土壤细菌功能

进行预测ꎬ不同种植模式下茶园土壤细菌共涉及代谢、遗传信息处理、环境信息处理等 ６ 个代谢通路ꎬ分属于

４６ 个子功能ꎬ充分证明其功能上的丰富性ꎮ 在一级功能层中ꎬ代谢功能系统所占最大(比例为 ７８.３１％—
７８.８３％)ꎬ有机系统所占比例最小(仅为 １.７１％—１.９０％)ꎬ说明代谢在茶园土壤细菌生长过程中有着极其重要

的作用ꎬ这与以往的研究结果一致[４３]ꎮ 有研究表明ꎬ由于功能基因中代谢功能的主要作用是通过摄取氨基

酸、碳水化合物、维生素等营养物质来保证细菌的生长[４４]ꎮ 本研究中与代谢相关的二级功能层中氨基酸代

谢、碳水化合物代谢和能量代谢占比较高ꎬ氨基酸代谢可以帮助细菌吸收氨基酸ꎬ有利于加速有机物矿化ꎬ促
进植物氮素吸收利用[４５]ꎻ碳水化合物代谢与固氮、溶磷等作用密切相关ꎬ有利于促进植物的氮、磷循环[４６—４７]ꎮ
茶园采用有机管理模式后ꎬ茶园自然生草使得茶园生态系统根系更为丰富ꎬ随着植被凋落物和根际沉积物中

的复杂化合物增加ꎬ土壤细菌需要复杂的酶来分解这些大分子ꎬ因而促使细菌碳水化合物代谢、氨基酸代谢、
膜运输、信号转导、脂质代谢及外源生物降解与代谢功能得以加强ꎬ提高其功能基因的丰度ꎬ进而使表层土壤

碳氮循环效率得以提升ꎮ
茶树作为高酚酸含量及根系分泌酚酸较高的多年生作物[４８]ꎬ其生物学特性和耕作制度(施肥、生草覆盖、

除草及农药等)都可能使土壤理化性质发生改变ꎬ如土壤酸化严重ꎬ铝、氟和酚类物质在茶园土壤中富集ꎬ进
而影响对土壤细菌多样性和群落结构[４９]ꎮ 本研究结果表明ꎬ土壤有机质、全氮、ｐＨ 是影响土壤细菌群落多样
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性的主要土壤因子ꎬ这与多数的研究结果基本一致[５０—５１]ꎮ 冗余分析结果也表明ꎬ土壤碱解氮、速效磷、全磷、
全钾和 ｐＨ 对土壤中的细菌群落组成有显著或极显著的影响ꎬ这说明土壤营养元素和 ｐＨ 改变了不同种植模

式下茶园土壤细菌群落结构ꎮ 以往研究表明大尺度范围内土壤 ｐＨ 值是影响土壤细菌群落结构的重要因

子[５２—５３]ꎬ土壤 ｐＨ 虽然不改变细菌群落本身ꎬ但是直接或间接地改变土壤养分可有效性、酶活性及根系分泌

物等ꎬ从而对土壤细菌群落多样性及组成产生影响ꎮ Ｌａｕｂｅｒ 等[５４]关于美国南北的 ８８ 份陆地土壤研究结果显

示ꎬ土壤 ｐＨ 值与细菌群落组成、谱系多样性均显著相关ꎬ土壤 ｐＨ 对美国陆地范围内的土壤细菌群落结构起

决定作用ꎻＺｈｏｕ 等[５５]基于全球 １２３５ 个实验观察结果发现ꎬ土壤 ｐＨ 处于一定范围(生态位)时ꎬ土壤 ｐＨ 是驱

动全球土壤微生物对环境响应的的重要预测因子ꎻ有关中国东部农田[５６]、亚热带阔叶林[５７]、青藏高原高寒湿

地[５８]和草地[５９]研究结果也证实土壤 ｐＨ 是影响细菌群落地理分布的主要环境因子ꎮ 与常规茶园相比ꎬ由于

施用豆粕有机肥和自然生草覆盖使得有机茶园土壤 ｐＨ 显著提高了 ０.３６—０.５０ 个单位ꎬ因而部分与 ｐＨ 呈显

著正相关的厚壁菌门含量明显增加(图 ８)ꎮ 同时ꎬ除了土壤 ｐＨ 外ꎬ土壤中氮磷钾等营养元素含量与细菌群

落密切相关ꎮ 本研究中ꎬＲＤＡ 结果揭示了碱解氮、速效磷、全磷和全钾是影响土壤细菌群落结构和组成的关

键因素(图 ９ꎬ表 ４)ꎬ说明常规种植模式的大量化肥投入明显增加速效养分含量(尤其是速效磷含量大幅度积

累)的同时也影响细菌群落的组成ꎮ Ｇｅｅｌ 等[６０]研究表明ꎬ有机种植模式对葡萄园土壤丛枝菌根多样性方面的

潜在好处被土壤高磷水平所严重损害ꎬ减少养分投入ꎬ提高土壤 ｐＨ 值是改善土壤丛枝菌根多样性的关键步

骤ꎻＬｉ 等[６１]研究发现ꎬ土壤有效磷对根际微生物的相互作用非常重要ꎬ向土壤中施用大量有效磷可能导致植

物有益微生物的消耗ꎬ同时增加致病微生物丰度并影响植物健康ꎮ 本研究中也发现(表 ５)ꎬ土壤全磷和速效

磷与致病菌黄杆菌属和鞘脂单胞菌属之间呈显著或极显著正相关ꎬ与土壤中有益菌(类芽孢杆菌属、芽孢杆

菌属、短芽胞杆菌属和芽单胞菌属)之间呈显著或极显著负相关ꎮ 由此可见ꎬ速效磷含量过高的常规茶园可

以通过适当减施磷肥或短期内不施磷肥来降低茶园土壤致病微生物的数量ꎬ还可以通过增施有机肥或土壤改

良剂来提高土壤 ｐＨꎬ从而增加土壤有益微生物数量ꎬ进而有利于茶园土壤微生物区系的协调发展ꎮ

表 ５　 土壤磷与土壤致病菌和有益菌 Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关性分析

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｓｐｅａｒｍａｎ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｏｉｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｐａｔｈｏｇｅｎｉｃ ａｎｄ ｂｅｎｅｆｉｃｉａｌ ｂａｃｔｅｒｉａ

Ｘ１ Ｘ２ Ｘ３ Ｘ４ Ｘ５ Ｘ６ Ｘ７ Ｘ８ Ｘ９ Ｘ１０ Ｘ１１

ＡＰ .０.４７０∗ ０.６７８∗∗ ０.２４９ －０.５３８∗ ０.３０４ ０.２３８ －０.６３９∗∗ －０.４３６ －０.２５７ －０.５９２∗∗ －０.５０７∗

ＴＰ ０.５１４∗ ０.６３７∗∗ ０.２２１ －０.５８１∗ ０.２１８ ０.１５６ －０.６１４∗∗ －０.４７４∗ ０.０１４ －０.４９３∗ －０.５５２∗

　 　 Ｘ１: 黄杆菌属 ＦｌａｖｉｓｏｌｉｂａｃｔｅｒꎻＸ２ 鞘脂单胞菌属 ＳｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓꎻＸ３ 普氏菌属 ＰｒｅｖｏｔｅｌｌａꎻＸ４ 类芽孢杆菌属 ＰａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓꎻＸ５ 假单胞菌属

ＰｓｅｕｄｏｍｏｎａｓꎻＸ６ 伯克氏菌属 ＢｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａꎻＸ７ 芽孢杆菌属 ＢａｃｉｌｌｕｓꎻＸ８ 赖氨酸芽胞杆菌属 ＬｙｓｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓꎻＸ９ 脂环酸芽胞杆菌属 ＡｌｉｃｙｃｌｏｂａｃｉｌｌｕｓꎻＸ１０

短芽胞杆菌属 ＢｒｅｖｉｂａｃｉｌｌｕｓꎻＸ１１ 芽单胞菌属 Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｓ

４　 结论

相比常规茶园而言ꎬ有机种植模式对于茶园土壤细菌群落多样性无明显变化ꎬ但显著改变了茶园土壤细

菌群落结构ꎮ 常规种植模式茶园中不同坡位之间的细菌群落能够明显区分ꎬ有机种植模式降低了茶园土壤细

菌群落的空间异质性ꎮ ＰＩＣＲＵＳｔ２ 功能预测表明ꎬ茶园土壤细菌群落主要涉及 ６ 个一级功能层和 ４６ 个二级功

能层ꎬ土壤细菌群落在代谢、遗传信息处理和环境信息方面功能活跃ꎮ 有机种植模式提高了土壤细菌碳水化
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[３７] 　 Ｋｌｏｅｐｐｅｒ Ｊ Ｗꎬ Ｒｙｕ Ｃ Ｍꎬ Ｚｈａｎｇ Ｓ Ａ. Ｉｎｄｕｃｅｄ ｓｙｓｔｅｍｉｃ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ａｎｄ ｐｒｏｍｏｔｉｏｎ ｏｆ ｐｌａｎｔ ｇｒｏｗｔｈ ｂｙ Ｂａｃｉｌｌｕｓ ｓｐｐ. Ｐｈｙｔｏｐａｔｈｏｌｏｇｙꎬ ２００４ꎬ ９４(１１):
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[３８] 　 Ｄａｓｔａｇｅｒ Ｓ Ｇꎬ Ｋｕｍａｒａｎ Ｄ Ｃꎬ Ｐａｎｄｅｙ Ａ. Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｌａｎｔ ｇｒｏｗｔｈ￣ｐｒｏｍｏｔｉｎｇ ｒｈｉｚｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ Ｅｘｉｇｕｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ＮＩＩ￣０９０６ ｆｏｒ ｉｔｓ ｇｒｏｗｔｈ

ｐｒｏｍｏｔｉｏｎ ｏｆ ｃｏｗｐｅａ (Ｖｉｇｎａ ｕｎｇｕｉｃｕｌａｔａ). Ｂｉｏｌｏｇｉａꎬ ２０１０ꎬ ６５(２): １９７￣２０３.

[３９] 　 Ｗａｋｅｌｉｎ Ｓꎬ Ｙｏｕｎｇ Ｓꎬ Ｇｅｒａｒｄ Ｅꎬ Ｍａｎｄｅｒ Ｃꎬ Ｏ′Ｃａｌｌａｇｈａｎ Ｍ. Ｉｓｏｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｒｏｏｔ￣ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ ａｎｄ Ｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａ ｓｐｐ. ｗｉｔｈ ｂｉｏｃｏｎｔｒｏｌ ａｎｄ
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