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摘要：城市化带来经济繁荣的同时引起了环境问题。 城市树木作为城市生态环境的绿化景观的同时还具有缓解环境问题的功

能。 土壤环境作为城市树木的生长环境，其健康状况直接影响到城市树木的生长状况，而土壤微生物作为土壤生态系统中重要

的生物群落，在土壤环境中充当养分和储存的作用，与城市树木共同维系城市生态功能。 在土壤微生物中，土壤表层的土壤细

菌与真菌群落能对环境变化迅速反应，因此可作为测定城市化等环境变化对于土壤生态系统的指标。 为探究土壤细菌和真菌

群落沿城乡环境梯度的响应差异，沿北京市的城区⁃近郊⁃远郊梯度上共选取 ７ 个公园中的国槐林作为研究样地，挖取其根际土

壤用于土壤微生物测定，进而探讨国槐根际土壤细菌与真菌群落在城市化影响下的群落组成与物种多样性的响应差异，并找出

影响其分布的环境因子。 结果表明：（１）土壤微生物的群落分布与组成会受到城市化的影响，具体表现为土壤细菌与真菌群落

在城乡环境梯度上均存在显著差异。 其中土壤细菌群落共检测出 ４１ 大类，其中放线菌、γ 变形菌、拟杆菌、粘球菌以及厚壁菌

在城乡梯度上存在显著差异。 而土壤真菌群落共检测出 １６ 大类，其中担子菌与罗泽真菌在城乡梯度上存在显著差异。 （２）影
响土壤微生物群落分布的环境因子包括土壤理化性质和气候因子两方面，其中土壤细菌群落分布的环境因子包括土壤 ｐＨ、土

壤有机碳、土壤全氮以及年均温，而影响土壤真菌群落分布的环境因子包括土壤有机碳、土壤全氮、土壤全磷以及年降水。 （３）
在城市化的影响区域中，近郊是受城市化影响程度最大的区域，其中土壤细菌群落在近郊区域的群落组成有一定重合度，而土

壤真菌群落在整个城乡梯度上均可完全分开。 （４）土壤细菌群落相比土壤真菌群落在城乡梯度上更容易受到环境因子的影

响，其环境敏感度较高。
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ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓｕｂｕｒｂｓ ｈａｓ ａ ｃｅｒｔａｉｎ ｄｅｇｒｅｅ ｏｆ ｏｖｅｒｌａｐ， ｗｈｉｌｅ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｃａｎ ｂｅ ｃｏｍｐｌｅｔｅｌｙ
ｓｅｐａｒａｔｅｄ ａｃｒｏｓｓ ｔｈｅ ｅｎｔｉｒｅ ｕｒｂａｎ⁃ｒｕｒａｌ ｇｒａｄｉｅｎｔ． （４） Ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｒｅ ｍｏｒｅ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ ｔｏ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ
ｆａｃｔｏｒｓ ｔｈａｎ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｏｎ ｔｈｅ ｕｒｂａｎ⁃ｒｕｒａｌ ｇｒａｄｉｅｎｔ， ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙ ｉｓ ｈｉｇｈｅｒ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｕｒｂａｎ⁃ｒｕｒａｌ ｇｒａｄｉｅｎｔ； ｕｒｂａｎ ｆｏｒｅｓｔ； ｂａｃｔｅｒｉａ； ｆｕｎｇｉ； ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ； ｃｌｉｍａｔｉｃ ｆａｃｔｏｒｓ

改革开放以来的城市化带来了经济上的蓬勃发展［１］，并引起了人口流动［２］，二者在环境变化、人口再分

布以及区域发展的影响不容忽视。 一方面，在城乡梯度的水平方向上形成了环境差异；另一方面，如“热岛效

应”“土壤污染”“大气污染”等环境负荷问题也随之而来，此类问题会导致环境条件退化、生物多样性减少等

严重的城市生态问题［３］。 城市森林作为城市生态系统中重要的组成成分，在缓解环境问题上有着关键作

用［４］，而土壤环境作为城市森林生长的“摇篮”，通过研究土壤生态系统对环境变化的响应，能够探究出有益

于城市森林生长发育的影响因素，进而为缓解城市化环境问题提供科学有效的理论依据。
土壤生态系统中微生物群落的转化速率是植物残体的 １０ 倍［５］，同时其生态生理特征对土壤养分、温度以

及湿度的响应速度超过其它常规指标，如有机碳、全氮、全磷等［６］，因此普遍认为土壤微生物群落可以作为反

映土壤环境变化的指标。 土壤微生物群落在分类上可以分为原核土壤微生物与真核土壤微生物，前者包括细

菌、古菌和放线菌等，而后者包括真菌、藻类和原生动物等［７］。 在土壤原核微生物中，土壤细菌是丰富度、多
样性最高的一个类群［８］，它们结构简单且适应环境变化的能力较弱，因此一般通过改变自身的群体结构来适

应新环境［９］。 目前国内外研究发现土壤细菌极易受到环境因子的影响［１０—１４］，但响应结果并不一致，以土壤

ｐＨ 值为例，Ｔｉａｎ 等［１５］发现土壤 ｐＨ 与土壤细菌群落无显著相关关系，而周丽等［１６］发现土壤 ｐＨ 显著影响了研

究区域中的土壤细菌种类。 此外，气候因子如温度、湿度等［１７］和生长在土壤上的植物群落多样性以及植物种

类［１８］也会对土壤细菌群落产生显著影响。
在土壤真核微生物中，土壤真菌作为另一重要的类群，在土壤养分的分解、转化及循环等方面起着重要作

用［１９］，同时还参与土壤有机质矿化过程［２０］。 相比土壤细菌群落，真菌群落对于环境因子的适应力较强，因此

能够在一定程度上增强土壤的抗盐碱能力与抗逆性，在维持土壤生态系统健康方面有着重要作用［２１］，同时一

些土壤真菌可以与树木根系形成良性共生关系，形成独特的群落结构与分布规律［２２］。 国内外对于土壤真菌

群落与环境因子的响应主要集中在土壤因子方面。 与细菌群落相似，大部分土壤理化性质因子也会对真菌群

９５７９　 ２３ 期 　 　 　 冉堃　 等：典型城乡绿化树种土壤微生物组成和多样性的环境响应差异 　
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落产生影响，如王峰等［２３］发现土壤 ｐＨ、土壤有机质以及速效养分会对土壤真菌群落结构产生影响。 但真菌

群落在响应上与细菌群落存在差异，如 Ｈａｎ 等［１１］发现土壤细菌群落多样性随土壤可降解有机碳含量增加而

减少，但土壤真菌群落表现为随土壤可降解有机碳含量增加而增加。
最近有研究结合植物群落多样性、植物种类、气候因子以及土壤理化性质因子对土壤微生物群落进行了

综合分析，发现这四类因子对微生物存在交叉影响。 Ｓｃｈｌａｔｔｅｒ 等［２４］发现，不仅植物与土壤微生物之间存在相

互作用，微生物之间也存在如竞争、拮抗等关系，且微生物之间的相互关系可以抑制多种植物病害，在 Ｌｉｕ
等［２５］的研究中也得出了相似的结论。 对于气候因素，Ｓｕｎ 等［１４］ 认为目前过于注重气候因子对土壤细菌群落

的影响而忽略了气候因子对其他环境因子的影响力；他们发现土壤细菌群落对于各类环境因子并不总是显著

相关的，其中气温因子的解释率最低，仅占 １．６％—１８％，而土壤理化性质因子占 ４．２％—７０．８％，植物因子占 ７．
８％—２０．６％。

城市化发展导致了城乡环境差异与生态环境问题。 城乡环境差异表现在城乡梯度上环境因子和植物具

有显著的差异。 土壤环境是城市生态环境中重要的部分，其中土壤微生物会对土壤环境的变化产生响应，因
此成为生态领域的研究热点。 土壤微生物主要受到气候因子、土壤因子和植物因子的影响，气候因子主要包

括年均温与年降水量［１４］；土壤因子主要包括土壤 ｐＨ 值［２６］、土壤有机碳［２７］、土壤全氮［２８］、土壤全磷［２４］以及土

壤含水量［２９］；植物因子主要包括植物种类以及植物多样性［２４］。 在城乡梯度的研究中，认为从城区至远郊的

建立的空间梯度与通过建立时间梯度来研究环境变化的影响具有相似性，因此可以用空间替代时间的方法研

究城市化对城市森林生态系统的影响［３０］。 在研究土壤微生物上，以高通量测序技术中的操作分类单元

（ＯＴＵ） ［１５］或扩增子序列变体（ＡＳＶ） ［３１］表为主要指标进行，此技术能从某个特定环境内的微生物群落进行全

面的鉴定分析，进而精准挖掘出关键因子。
本研究选取国槐（Ｓｔｙｐｈｎｏｌｏｂｉｕｍ ｊａｐｏｎｉｃｕｍ （Ｌ．） Ｓｃｈｏｔｔ）林作为研究对象，在北京市设立城区⁃近郊⁃远郊城

乡梯度带，分析土壤细菌与真菌群落是否在城乡梯度上存在差异，探究影响土壤微生物群落变化的土壤和气

候因子。 该研究可为缓解土壤环境压力和建设可持续森林城市提供科学依据。 本研究拟解决以下问题：（１）
分析土壤细菌与真菌群落在城乡梯度上的响应差异；（２）探究出现响应差异的影响因素。

１　 研究地区与研究方法

１．１　 研究地区与研究方法

研究样地选取北京市景山公园万春亭为中心，并通过测定各样地距离此中心的直线距离，以此距离为参

考选取了七块立地条件相似的森林公园为样地，具体样地信息如表 １ 所示。 在梯度设定方面参考了 Ｆａｎｇ
等［３２］的设定规则，即将样地距离中心的直线距离在 ０—２０ｋｍ 以内归为城区、２０—４０ｋｍ 归为近郊、４０ｋｍ 以上

归为远郊。 七个样地整体属于温带大陆性季风气候，四季分明，温暖湿润，年平均气温介于 ８．７６—１２．４９℃，年
降水量介于 ４７９—５９５ｍｍ，海拔介于 ５３—６７３ｍ，土壤类型以褐土、棕壤为主，土壤 ｐＨ 介于 ６．８５—８．５０，土壤有

机碳介于 １．３２—４．６４ｇ ／ ｋｇ，土壤全氮介于 ０．０５—０．３４ｇ ／ ｋｇ，土壤全磷介于 ０．０５—０．１７ｇ ／ ｋｇ。
１．２　 实验设计与野外采样

于 ２０２１ 年 ７ 月，在 ７ 个公园样地中选取胸径和树高接近的国槐（Ｓｔｙｐｈｎｏｌｏｂｉｕｍ ｊａｐｏｎｉｃｕｍ （Ｌ．） Ｓｃｈｏｔｔ）林，
用土钻法在 ３ 个 １０ｍ×１０ｍ 的样方中随机钻 ４ 钻土（１０ｃｍ 钻），土壤深度为 ０ｃｍ—１０ｃｍ，４ 钻土混合成 １ 个样。
去除石头、根系等杂物，过直径 ２ｍｍ 土壤筛，并分为三份：一份保存于超低温冰箱中（－８０℃），用于后续土壤

细菌和真菌群落的扩增工作和高通量测序；一份保存于 ４℃冰箱，用于测定土壤 ｐＨ；另一部分样品放于常温

下通风晾干，随后使用工具将其碾碎，并使其通过 １００ 目土壤筛，以备进行土壤有机碳、全氮和全磷的测定。
１．３　 土壤理化性质测定

土壤 ｐＨ（土液比 １∶２．５）采用 ｐＨ 计测定；土壤有机碳（ＴＯＣ）采用重铬酸钾容量⁃外加热法测定，全氮（ＴＮ）
含量采用半微量凯氏定氮法测定，全磷（ＴＰ）采用 ＮａＯＨ 熔融⁃钼锑抗比色法测定。 其中年均温（ＭＡＴ）与年降

０６７９ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４３ 卷　
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水（ＭＡＰ）数据来自于网站（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｏｒｌｄｃｌｉｍ．ｏｒｇ） ［３３］，记录了从 １９７０ 至 ２０２０ 年的年均温与年降水数值。
１．４　 土壤微生物高通量测序

土壤微生物群落组成和多样性利用 ＭｏＢｉｏ ＰｏｗｅｒＳｏｉｌ ＤＮＡ 提取试剂盒（ＭｏＢｉｏ，卡尔斯巴德，加利福尼亚

州，美国）提取 ＤＮＡ，用于提取的土壤总 ＤＮＡ 的样品用量为 ０．５ｇ。 对于土壤细菌群落，使用 ３３８Ｆ ／ ８０６Ｆ 引物

组来扩增 １６ＳｒＲＮＡ 基因（３３８Ｆ，ＡＣＴＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡＧ，８０６Ｒ，ＧＧＡＣＴＡＣＮＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ），每个样

品重复扩增 ３ 次； 对于土壤真菌群落， 使用 ＩＴＳ１Ｆ ／ ＩＴＳ２Ｒ 引物对扩增 ｒＲＮＡ 基因 ＩＴＳ１Ｆ 区 （ ＩＴＳ１Ｆ，
ＣＴＴＧＧＴＣＡＴＴＴＡＧＡＧＧＡＡＧＴＡＡ，ＩＴＳ２Ｒ，ＧＣＴＧＣＧＴＴＣＴＴＣＡＴＣＧＡＴＧＣ）。 所有的 ＰＣＲ 反应均在 ２０μＬ 反应体系

中进行，包括 ５μｍ 的正引物与反引物各 ０．８μＬ、１０μｇ 的模板 ＤＮＡ 以及 ２０μＬ 的 Ｈ２Ｏ。 热循环是指首先在

９５℃的温度下进行 ３０ｓ 的循环，之后以 ５５℃的退火温度进行 ３０ｓ 的循环，再在以 ７２℃的温度进行 ４５ｓ 的循环，
最后以 ７２℃进行 １０ｍｉｎ 的处理，待温度达到 １０℃后停止处理。 数据已经以登记号 ＰＲＪＮＡ８９３８４５ 保存在国家

生物技术信息中心（ＮＣＢＩ）序列阅读档案（ＳＲＡ）中。
１．５　 数据处理与分析

测序数据用 ＱＩＩＭＥ 分析平台进行分析。 并在 ９７％的相似度水平上进行了物种多样性和系统发育多样性

（ＰＤ）分析。 物种多样性主要使用操作分类单元（简称 ＯＴＵｓ）来描述。 选择差异显著法（ＨＳＤ）检验法分析国

槐根际土壤细菌和真菌群落组成、物种多样性和系统发育多样性在不同城市化公园之间的差异，采用 Ｐｅａｒｓｏｎ
相关系数对土壤细菌和真菌群落组成和多样性与土壤理化性质因子以及气候因子进行相关性分析，使用非度量

多维尺度分析（ＮＭＤＳ）分析来检测两个微生物群落的结构是否能够在城乡梯度上区分开。 在 Ｒ ｉ３８６ ３．１．１ 软件

中利用 Ｖｅｇａｎ 包使用 Ｍａｎｔｅｌ 分析计算土壤细菌和真菌群落与土壤理化性质因子以及气候因子的相关性，再使用

决策曲线分析（ＤＣＡ）决策曲线分析法对数据进行检测，根据曲线结果选择冗杂分析（ＲＤＡ）或典范对应分析

（ＣＣＡ）方法分析土壤理化性质因子与气候因子对土壤细菌、真菌群落的解释力。

表 １　 样地概括

Ｔａｂｌｅ １　 Ｇｅｎｅｒａｌ ｓｔａｔｕｓ ｏｆ ｓａｍｐｌｅ ｐｌｏｔｓ

样地
Ｓｉｔｅｓ

城市化
Ｕｒｂａｎｉｚａｔｉｏｎ

地理位置
Ｐｏｓｉｔｉｏｎ

直线距离
Ｌｉｎｅａｒ

ｄｉｓｔａｎｃｅ ／
ｋｍ

年均温
Ｍｅａｎ ａｎｎｕａｌ
ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ／

℃

年降水
Ｍｅａｎ ａｎｎｕａｌ
ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ ／

ｍｍ

土壤 ｐＨ
Ｓｏｉｌ ａｃｉｄｉｔｙ ／

（ｇ ／ ｋｇ）

土壤有机碳
Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ
ｃａｒｂｏｎ ／
（ｇ ／ ｋｇ）

土壤全氮
Ｓｏｉｌ ｔｏｔａｌ
ｎｉｔｒｏｇｅｎ ／
（ｇ ／ ｋｇ）

土壤全磷
Ｓｏｉｌ ｔｏｔａｌ

ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ／
（ｇ ／ ｋｇ）

北京林业大学（ＢＦＵ）
Ｂｅｉｊｉｎｇ ｆｏｒｅｓｔｒｙ ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ 城区

４０°０′３″Ｎ
１１６°２０′２０″Ｅ ９．５ １２．３２ ５５５ ７．５４±０．０５ｃ ０．２８±０．０３ａ ３．９７±０．４７ａ ０．１０±０．０２ａ

奥林匹克森林公园（ＯＰ）
Ｏｌｙｍｐｉｃ ｆｏｒｅｓｔ ｐａｒｋ 城区

４０°１′３１″Ｎ
１１６°２２′１７″Ｅ １０．５ １２．２２ ５４３ ８．１９±０．０１ａｂ ０．１２±０．０２ｂｃ ２．２０±０．１３ｂ ０．０７±０．０１ａ

龙潭公园（ＬＰ）
Ｌｏｎｇｔａｎ ｐａｒｋ 城区

３９°５２′４３″Ｎ
１１６°２５′５３″Ｅ ６．５ １２．４９ ５７１ ８．２７±０．０５ａｂ ０．１２±０．０６ｂｃ ２．０５±０．４９ｂ ０．０９±０．０２ａ

昌平南口公园（ＮＰ）
Ｎａｎｋｏｕ ｐａｒｋ 近郊

４０°１３′５８″Ｎ
１１６°６′４７″Ｅ ３３．７ １１．７１ ５１２ ８．４８±０．０２ａ ０．１５±０．０２ｂｃ ２．２０±０．４２ｂ ０．０８±０．０２ａ

鹫峰森林公园（ＪＰ）
Ｊｉｕｆｅｎｇ ｆｏｒｅｓｔ ｐａｒｋ 近郊

４０°３′４８″Ｎ
１１６°５′４０″Ｅ ３０．４ １１．３６ ５３２ ７．４９±０．５６ｃ ０．１２±０．０１ｂｃ １．４１±０．０８ｂ ０．１３±０．０５ａ

燕山公园（ＹＰ）
Ｙａｎｓｈａｎ ｐａｒｋ 近郊

３９°４３′３２″Ｎ
１１５°５７′５″Ｅ ３９．７ １２．４１ ５９５ ７．８５±０．１６ｂｃ ０．２４±０．０９ａｂ ３．７０±１．０７ａ ０．１１±０．０５ａ

八达岭森林公园（ＢＰ）
Ｂａｄａｌｉｎｇ ｆｏｒｅｓｔ ｐａｒｋ 远郊

４０°２０′２３″Ｎ，
１１６°０′１２″Ｅ ５６．５ ８．７６ ４７９ ８．０９±０．１０ａｂｃ ０．１０±０．０２ｃ １．５９±０．２８ｂ ０．０６±０．０１ａ

　 　 ＢＦＵ：北京林业大学 Ｂｅｉｊｉｎｇ ｆｏｒｅｓｔｒｙ ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ；ＯＰ：奥林匹克森林公园 Ｏｌｙｍｐｉｃ ｆｏｒｅｓｔ ｐａｒｋ；ＬＰ：龙潭公园 Ｌｏｎｇｔａｎ ｐａｒｋ；ＮＰ：昌平南口公园 Ｎａｎｋｏｕ ｐａｒｋ；ＪＰ：鹫峰森

林公园 Ｊｉｕｆｅｎｇ ｆｏｒｅｓｔ ｐａｒｋ；ＹＰ：燕山公园 Ｙａｎｓｈａｎ ｐａｒｋ；ＢＰ：八达岭森林公园 Ｂａｄａｌｉｎｇ ｆｏｒｅｓｔ ｐａｒｋ；不同小写字母间表明差异显著

２　 结果与分析

２．１　 城乡梯度下土壤理化性质分布特征及其相关性

　 　 如表 １ 所示，土壤 ｐＨ、ＴＯＣ 和 ＴＮ 在城乡梯度上存在显著差异。 其中，土壤 ｐＨ 在昌平南口公园（ＮＰ）点

１６７９　 ２３ 期 　 　 　 冉堃　 等：典型城乡绿化树种土壤微生物组成和多样性的环境响应差异 　
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最高，鹫峰森林公园（ＪＰ）点最低。 ＴＯＣ 在城乡梯度上呈现城区＞近郊＞远郊的趋势，具体表现为北京大业大学

（ＢＦＵ）、燕山公园（ＹＰ）与八达岭森林公园（ＢＰ）三处样地的递减趋势；ＴＮ 在城乡梯度上呈现城区＞近郊＞远郊

的趋势，在近郊的 ＹＰ 有短暂的回升，随后再次降低；ＴＰ 在城乡梯度上无显著差异。
２．２　 城乡梯度下土壤细菌与真菌群落组成特征

如图 １ 所示，样地土壤细菌群落组成主要有 ４１ 大类群，其中放线菌（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ）（２８．４６％）、α 变形菌

（Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）（１４．６４％）、酸杆菌（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ） （１１．９９％）、绿弯菌（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ） （７．１６％）、γ 变形菌

（Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）（６．０４％）等 ５ 大门类是主要的类群，相对丰度均在 ５％以上，占据了超过 ８５％的总序列

数。 此外，拟杆菌 （Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ） （ ２． ３７％）、粘球菌 （Ｍｙｘｏｃｏｃｃｏｔａ） （ １． ８７％）、芽单胞菌 （ Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｏｔａ）
（１．６５％）、厚壁菌（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）（１．２１％）等 ４ 大门类相对丰度比较低，占据了大约 ７．１０％的总序列数，另外还有

３２ 个稀有细菌门类被检测到。 样地土壤真菌群落组成主要有 １６ 大类，其中子囊菌（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ） （７０．１６％）、
未分类真菌（Ｆｕｎｇｉ）（９．３３％）、担子菌（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）（９．２０％）、被孢霉菌（Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ）（６．４８％）等 ４ 大

门类是主要的类群，相对丰度均在 ５％以上，占据了超过 ８５％的总序列数。 此外，除罗泽真菌（Ｒｏｚｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ）
（３．６８％）门类的相对丰度在 １％—５％之间，其余 １０ 门类的相对丰度均在 １％以下，处于比较低的水平。

图 １　 城乡梯度下各样地土壤细菌与真菌主要门类的相对丰度

Ｆｉｇ．１　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ ｐｈｙｌａ ｉｎ ｓｏｉｌｓ ｓｅｐａｒａｔｅｄ ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ ｕｒｂａｎｉｚａｔｉｏｎ ｌｅｖｅｌｓ

ＢＦＵ：北京林业大学 Ｂｅｉｊｉｎｇ ｆｏｒｅｓｔｒｙ ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ；ＯＰ：奥林匹克森林公园 Ｏｌｙｍｐｉｃ ｆｏｒｅｓｔ ｐａｒｋ；ＬＰ：龙潭公园 Ｌｏｎｇｔａｎ ｐａｒｋ；ＮＰ：昌平南口公园

Ｎａｎｋｏｕ ｐａｒｋ；ＪＰ：鹫峰森林公园 Ｊｉｕｆｅｎｇ ｆｏｒｅｓｔ ｐａｒｋ；ＹＰ：燕山公园 Ｙａｎｓｈａｎ ｐａｒｋ；ＢＰ：八达岭森林公园 Ｂａｄａｌｉｎｇ ｆｏｒｅｓｔ ｐａｒｋ

２．３　 城乡梯度下土壤细菌与真菌群落主要门类相对丰度分布特征

如表 ２ 所示，城乡梯度下十类土壤细菌主要门类的相对丰度共有五类存在显著差异，分别是放线菌、γ 变

形菌、拟杆菌、粘球菌与厚壁菌。 ＮＭＤＳ 分析结果表明（图 ２），７ 个样点的土壤细菌群落在近郊样地不能完全

分开，而土壤真菌群落可以完全分开。
放线菌的相对丰度在城乡梯度上的趋势表现为随着距离中心的直线距离增加（表 ２），相对丰度先降低后

增加，到达一定距离（３０ｋｍ）后回升到一定水平保持不变；γ 变形菌的相对丰度在城乡梯度上表现为城区＞远

２６７９ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４３ 卷　
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郊＞近郊，在城区的奥林匹克森林公园（ＯＰ）与近郊的龙潭公园（ＹＰ）处出现显著差异；拟杆菌的相对丰度在城

乡梯度上整体表现为城区＜近郊＜远郊，在城区的 ＯＰ 出现最高值，ＬＰ 出现最低值。 粘球菌的相对丰度在城乡

梯度上近郊＜城区＜远郊，其主要差异出现在近郊的 ＹＰ 与远郊的 ＢＰ 中；厚壁菌的相对丰度在城乡梯度上表

现为城区＞近郊＞远郊，在城区的 ＬＰ 出现最高值。
如表 ３ 所示，城乡梯度下五类土壤真菌主要门类的相对丰度共有三类存在差异性，分别是未分类真菌、担

子菌与罗泽真菌。 未分类真菌的相对丰度在城乡梯度上表现为近郊＞城区＞远郊，在城区中的 ＯＰ 与 ＬＰ 出现

显著差异；担子菌的相对丰度在城乡梯度上整体表现为远郊＞城区≈近郊，在距离中心最近的 ＢＦＵ 与距离最

远的 ＢＰ 产生了显著差异；罗泽真菌的相对丰度在城乡梯度上表现为城区＞近郊＞远郊，其中城区的 ＬＰ 显著高

于其他样地。

图 ２　 土壤细菌、真菌群落的非度量多维尺度分析结果

Ｆｉｇ．２　 Ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｂｙ Ｎｏｎ⁃ｍｅｔｒｉｃ ｍｕｌｔｉ⁃ｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ ｓｃａｌｉｎｇ ｐｌｏｔｓ

表 ２　 土壤细菌主要门类沿城乡梯度的相对丰度

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｐｈｙｌａ ｉｎ ｓｏｉｌ ｓｅｐａｒａｔｅｄ ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ ｕｒｂａｎｉｚａｔｉｏｎ ｌｅｖｅｌｓ

细菌
Ｂａｃｔｅｒｉａ

样地 Ｓｉｔｅｓ

北京林
业大学

Ｂｅｉｊｉｎｇ ｆｏｒｅｓｔ
ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ（ＢＦＵ）

奥林匹克
森林公园

Ｏｌｙｍｐｉｃ ｆｏｒｅｓｔ
ｐａｒｋ（ＯＰ）

龙潭公园
Ｌｏｎｇｔａｎ ｐａｒｋ

（ＬＰ）

昌平南
口公园

Ｎａｎｋｏｕ ｐａｒｋ
（ＮＰ）

鹫峰森
林公园

Ｊｉｕｆｅｎｇ ｐａｒｋ
（ＪＰ）

燕山公园
Ｙａｎｓｈａｎ ｐａｒｋ

（ＹＰ）

八达岭森
林公园

Ｂａｄａｌｉｎｇ ｆｏｒｅｓｔ
ｐａｒｋ（ＢＰ）

放线菌 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ ４１．４８±５．８３ａ ３１．７７±２．６５ｂ ３１．７２±３．２３ｂ ３６．５５±０．９８ａｂ ３７．６７±２．１８ａｂ ３６．１７±３．１４ａｂ ３５．７５±３．９８ａｂ

变形菌 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ２７．４４±３．８９ａ ２８．０３±０．５６ａ ２６．４５±１．０１ａ ２５．０８±２．７９ａ ２３．９５±７．４２ａ ２５．３２±４．５８ａ ２６．１９±１．０９ａ

α 变形菌 Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ １９．８９±２．５７ａ １７．９１±０．８７ａ １９．００±０．４９ａ １７．８９±１．４９ａ １６．９２±４．９８ａ １９．２１±３．０３ａ １８．３７±１．４１ａ

酸杆菌 Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ １１．１３±３．９５ａ １６．２１±１．２７ａ １４．７２±１．２９ａ １６．５３±３．４９ａ １６．２３±４．４４ａ １６．５０±２．０８ａ １４．４５±２．５９ａ

绿弯菌 Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ ７．９９±１．０４ａ ８．０９±０．５７ａ １０．２８±０．４３ａ ９．３４±０．７０ａ ８．４６±１．５５ａ １０．５６±３．３８ａ ８．４６±０．３５ａ

γ 变形菌
Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ７．５５±１．３４ａｂ １０．１３±０．３１ａ ７．４６±０．８６ａｂ ７．１９±１．３０ａｂ ７．０２±２．４４ａｂ ６．１０±１．８２ｂ ７．８２±０．７１ａｂ

拟杆菌 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ ２．７９±０．６７ｂ ４．７９±０．１９ａ １．８６±０．２５ｂ ３．０５±０．４７ａｂ ２．３５±０．９９ｂ ２．７４±１．０５ｂ ３．３２±０．７８ａｂ

粘球菌 Ｍｙｘｏｃｏｃｃｏｔａ ２．０３±０．４６ａｂ ２．８０±０．０５ａｂ １．９９±０．２７ａｂ １．８３±０．２１ｂ ２．７８±０．４６ａｂ １．７８±０．４５ｂ ３．３４±１．０７ａ

芽单胞菌 Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｏｔａ １．２４±０．１７ａ １．８２±０．５４ａ ３．０２±１．４６ａ ２．０３±０．３５ａ ２．１５±０．３５ａ １．５４±０．４５ａ ２．７２±０．３０ａ

厚壁菌 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ ０．４３±０．１４ｂ １．２５±０．２３ｂ ３．９４±１．０８ａ １．１９±０．５３ｂ １．８７±０．６３ｂ ０．７７±０．４４ｂ １．２８±０．４１ｂ

２．４　 城乡梯度下土壤细菌与真菌群落多样性特征

如表 ４ 所示， 细菌与真菌群落的 ＯＴＵｓ 在城乡梯度上均存在差异。 对于土壤细菌群落，ＯＴＵｓ 表现为远郊

＞近郊≈城区，具体表现为随着距离中心的距离达到一定数值（３０ｋｍ）后，距离越远，其 ＯＴＵｓ 数值越高；对于

３６７９　 ２３ 期 　 　 　 冉堃　 等：典型城乡绿化树种土壤微生物组成和多样性的环境响应差异 　
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土壤真菌群落，ＯＴＵｓ 在 ７ 个样地存在显著差异。 细菌和真菌群落的 ＰＤ 与 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数在城乡梯度上的变化

趋势与 ＯＴＵｓ 的趋势相似。

表 ３ 土壤真菌主要门类沿城乡梯度的相对丰度

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｆｕｎｇａｌ ｐｈｙｌａ ｉｎ ｓｏｉｌ ｓｅｐａｒａｔｅｄ ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ ｕｒｂａｎｉｚａｔｉｏｎ ｌｅｖｅｌｓ

真菌
Ｆｕｎｇｉ

样地 Ｓｉｔｅｓ

北京林
业大学

Ｂｅｉｊｉｎｇ ｆｏｒｅｓｔ
ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ（ＢＦＵ）

奥林匹克
森林公园

Ｏｌｙｍｐｉｃ ｆｏｒｅｓｔ
ｐａｒｋ（ＯＰ）

龙潭公园
Ｌｏｎｇｔａｎ ｐａｒｋ

（ＬＰ）

昌平南
口公园

Ｎａｎｋｏｕ ｐａｒｋ
（ＮＰ）

鹫峰森
林公园

Ｊｉｕｆｅｎｇ ｐａｒｋ
（ＪＰ）

燕山公园
Ｙａｎｓｈａｎ ｐａｒｋ

（ＹＰ）

八达岭森
林公园

Ｂａｄａｌｉｎｇ ｆｏｒｅｓｔ
ｐａｒｋ（ＢＰ）

子囊菌 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ ８２．０３±６．３１ａ ６１．４１±６．５０ａ ６７．０６±６．９８ａ ６８．７０±８．３８ａ ６６．２７±１０．１２ａ ７３．１７±１３．０４ａ ７２．４５±７．３２ａ

未分类真菌 Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ Ｆｕｎｇｉ ８．６９±２．０９ａｂ １４．７６±１．８１ａ ４．７０±１．０７ｂ ９．１８±１．６１ａｂ １０．５４±０．８９ａｂ １２．３９±６．７７ａｂ ５．０５±０．６５ｂ

担子菌 Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ ３．６１±２．３８ｃ １４．１６±２．３９ａｂ ８．２０±１．９１ａｂｃ ８．０２±２．９５ａｂｃ ９．４４±３．９９ａｂｃ ５．７１±５．０１ｂｃ １５．２５±１．８３ａ

被孢霉菌 Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ ３．５５±０．４２ａ ６．５４±２．３５ａ ５．８５±１．０６ａ ９．０６±３．８４ａ １１．１６±６．２９ ４．１４±４．２６ａ ５．０２±５．３０ａ

罗泽真菌 Ｒｏｚｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ １．１３±１．５７ｂ ２．０１±０．５５ｂ １３．６２±３．６０ａ ３．３１±１．５７ｂ １．６６±１．１０ｂ ３．８１±５．３０ｂ ０．２３±０．１９ｂ

表 ４　 各样地土壤细菌、真菌群落物种多样性、系统发育多样性和香农指数

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ ｐｈｙｌｏｔｙｐｅ ｒｉｃｈｎｅｓｓ， ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ

指数
Ｉｎｄｅｘｅｓ

样地 Ｓｉｔｅｓ

细菌 ＯＴＵ
Ｂａｃｔｅｒｉａｌ
ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ

Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ Ｕｎｉｔ
ＯＴＵｓ⁃Ｂ

细菌物种多样性
Ｂａｃｔｅｒｉａｌ

ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ
ＰＤ⁃Ｂ

细菌香农指数
Ｂａｃｔｅｒｉａｌ

ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ
Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｂ

真菌 ＯＴＵ
Ｆｕｎｇａｌ ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ
Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ Ｕｎｉｔ

ＯＴＵｓ⁃Ｆ

真菌物种多样性
Ｆｕｎｇａｌ

ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ
ＰＤ⁃Ｆ

真菌香农指数
Ｆｕｎｇａｌ ｓｈａｎｎｏｎ

ｉｎｄｅｘ
Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｆ

北京林业大学（ＢＦＵ）
Ｂｅｉｊｉｎｇ ｆｏｒｅｓｔ ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ １１８２±１５０ｂ １１８±８ｂｃ ７．０６９±０．１３３ｂ ３１５±４６ｄ ２４±５ｃ ５．７４７±０．１４０ｃ

奥林匹克森林公园（ＯＰ）
Ｏｌｙｍｐｉｃ ｆｏｒｅｓｔ ｐａｒｋ １３３３±１１２ａｂ １３１±９ａｂｃ ７．１９３±０．０８７ａ ５２２±４２ａ ４７±４ａ ６．２５６±０．０８３ａ

龙潭公园（ＬＰ）
Ｌｏｎｇｔａｎ ｐａｒｋ １０９３±１０３ｂ １０４±１０ｃ ６．９９４±０．０９６ｂ ３８０±３８ｂｃｄ ３４±５ａｂｃ ５．９３８±０．０９７ｂｃ

昌平南口公园（ＮＰ）
Ｎａｎｋｏｕ ｐａｒｋ １１０５±６５ｂ １０５±６ｃ ７．０７１±０．０７５ｂ ４６７±４８ａｂ ４３±６ａ ６．２１７±０．０３１ａ

鹫峰森林公园（ＪＰ）
Ｊｉｕｆｅｎｇ ｐａｒｋ １１７９±８８ｂ １１２±８ｃ ７．００７±０．０５９ｂ ５０１±１６ａ ４４±６ａ ６．１４２±０．１００ａｂ

燕山公园（ＹＰ）
Ｙａｎｓｈａｎ ｐａｒｋ １６００±１５８ａ １６４±２７ａ ７．３７５±０．１００ａ ３４５±３９ｃｄ ２８±６ｂｃ ６．１０４±０．１００ａｂ

八达岭森林公园（ＢＰ）
Ｂａｄａｌｉｎｇ ｆｏｒｅｓｔ ｐａｒｋ １５８９±１３５ａ １５１±１３ａｂ ７．３６９±０．０８７ａ ４４９±４６ａｂｃ ４０±４ａｂ ５．８３９±０．１１６ｃ

　 　 ＯＴＵ⁃Ｂ：细菌操作分类单元 Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔ ｂａｃｔｅｒｉａ；ＰＤ⁃Ｂ：细菌物种多样性 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｂａｃｔｅｒｉａ；Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｂ：细菌香农指数

Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ ｂａｃｔｅｒｉａ；ＯＴＵ⁃Ｆ：真菌操作分类单元 Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔ ｆｕｎｇｉ；ＰＤ⁃Ｆ：真菌物种多样性 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｆｕｎｇｉ；Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｆ：真

菌香农指数 Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ ｆｕｎｇｉ

２．５　 土壤细菌、真菌群落与环境因子的相关性及响应关系

Ｍａｎｔｅｌ 分析结果表明（表 ５），土壤因子（土壤 ｐＨ、ＴＯＣ、ＴＰ 和 ＴＮ）和气候因子（ＭＡＴ 和 ＭＡＰ）对土壤细菌

与真菌群落均产生显著影响。 典范对应分析结果表明（图 ３），ＴＮ 是土壤细菌与真菌群落最主要的影响因子。
土壤细菌和真菌群落主要门类的相对丰度、α 多样性与环境因子的相关性热图表明（图 ４），放线菌与土

壤 ｐＨ 显著相关；与 ＴＯＣ 显著相关的有 α 变形菌、γ 变形菌、芽单胞菌、厚壁菌、子囊菌、担子菌、被孢霉菌以及

真菌群落 α 指数；与 ＴＮ 显著相关的有放线菌、α 变形菌、γ 变形菌、芽单胞菌、厚壁菌、子囊菌、担子菌以及真

菌群落 α 指数；与 ＴＰ 显著相关的有担子菌；与 ＭＡＴ 显著相关的有 α 变形菌、γ 变形菌、拟杆菌、未分类真菌、
真菌群落 α 指数；与 ＭＡＰ 显著相关的有粘球菌、担子菌、罗泽真菌以及真菌群落 α 指数。

４６７９ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４３ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

表 ５　 基于 Ｍａｎｔｅｌ 检验土壤细菌和真菌群落组成与土壤、气候因子的相关性

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｔｈｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓ ａｍｏｎｇ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ， ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｓｏｉｌ ａｎｄ ｃｌｉｍａｔｉｃ ｆａｃｔｏｒｓ

变量
Ｖａｒｉａｂｌｅｓ

相关性指数
ｒ

显著性
Ｐ

变量
Ｖａｒｉａｂｌｅｓ

相关性指数
ｒ

显著性
Ｐ

细菌 Ｂａｃｔｅｒｉａ 真菌 Ｆｕｎｇｉ

土壤 ｐＨ（ｐＨ） ０．３７７∗ ０．００２ 土壤 ｐＨ（ｐＨ） ０．３１９∗ ０．００４

土壤有机碳（ＴＯＣ） ０．４２２∗ ０．００３ 土壤有机碳（ＴＯＣ） ０．３６３∗ ０．００３

土壤全磷（ＴＰ） ０．３３３∗ ０．００７ 土壤全磷（ＴＰ） ０．３５６∗ ０．００１

土壤全氮（ＴＮ） ０．２４９∗ ０．０４１ 土壤全氮（ＴＮ） ０．２０１ ０．０５１

年均温（ＭＡＴ） ０．４１９∗ ０．００３ 年均温（ＭＡＴ） ０．６１１∗ ０．００１

年降水（ＭＡＰ） ０．３０３∗ ０．００９ 年降水（ＭＡＰ） ０．３８７∗ ０．００１

　 　 ｐＨ：土壤酸碱度 Ｓｏｉｌ ａｃｉｄｉｔｙ；ＴＯＣ：土壤有机碳 Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ；ＴＮ：土壤全氮 Ｓｏｉｌ ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＴＰ：土壤全磷 Ｓｏｉｌ ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；ＭＡＴ：年

均温 Ｍｅａｎ ａｎｎｕａｌ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ； ＭＡＰ：年降水 Ｍｅａｎ ａｎｎｕａｌ ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ；∗表明显著性 Ｐ＜０．０５

图 ３　 土壤细菌、真菌群落分布的冗杂分析 ／典范对应分析结果

Ｆｉｇ．３　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ Ａｎａｌｙｓｉｓ ａｎｄ Ｃａｎｏｎｉｃａｌ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ

ｐＨ：土壤酸碱度；ＴＯＣ：土壤有机碳；ＴＮ：土壤全氮；ＴＰ：土壤全磷；ＭＡＴ：年均温； ＭＡＰ：年降水

３　 讨论

３．１　 城乡梯度下土壤细菌主要门类的分布特征

从土壤细菌主要门类的相对丰度来看，前五类主要门类分别是放线菌（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ）（２８．４６％）、α 变形

菌（Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）（１４．６４％）、酸杆菌（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ）（１１．９９％）、绿弯菌（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）（７．１６％）、γ 变形菌

（Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）（６．０４％）。 这与前人研究相似［１５，１８，２８］。 Ｔｉａｎ 等［１５］ 发现土壤细菌的主要种类为变形菌

与酸杆菌，Ｈｏｕ 等［１８］发现土壤细菌的主要种类为变形菌与绿弯菌。 在这些土壤细菌主要门类中，放线菌、γ
变形菌、拟杆菌、粘球菌与厚壁菌在城乡梯度上存在显著差异。

放线菌是一类具有重要生物活性的功能性微生物，其主要功能为产生种类繁杂和富含生物活性的次级代

谢产物，能生成各种酶和有机酸等，有助于分解有机物和矿物质，同时具有良好的抗菌活性和耐盐碱作

用［３４—３５］，因此能够改良土壤环境，在营养类型菌落中被认为属于富营养菌［３６］。 本研究发现放线菌在城区

ＢＦＵ、ＯＰ 以及 ＬＰ 样地存在显著差异，并且受到土壤 ｐＨ 和 ＴＮ 的显著影响。
变形菌被认为在抑制病原菌与胁迫耐受性方面起着关键作用［３７］。 Ｃａｏ 等［３８］表明变形菌对环境的适应力

强，且变形菌属于富营养菌［１５］。 γ 变形菌作为变形菌门中的一类菌群，由于大量植物根基促生菌都属于 γ 变

形菌，因此 γ 变形菌可以抵抗土壤病原体［３１］。 本研究发现 γ 变形菌的相对丰度在城乡梯度上存在显著差异：
在城区 ＯＰ 与近郊 ＹＰ 存在显著差异，且 ＯＰ 显著高于 ＹＰ，同时 ＯＰ 样地的土壤 ｐＨ 和养分指标也均高于 ＹＰ

５６７９　 ２３ 期 　 　 　 冉堃　 等：典型城乡绿化树种土壤微生物组成和多样性的环境响应差异 　
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图 ４　 土壤细菌、真菌群落主要门类相对丰度、α多样性与环境因子的相关性热图

Ｆｉｇ．４　 Ｔｈｅ Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｈｅａｔ ｍａｐ ｏｆ ｔｈｅ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｂａｃｔｅｒｉａｌ， ｆｕｎｇａｌ ｐｈｙｌａ， α ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｃｌｉｍａｔｉｃ ｆａｃｔｏｒｓ

ｐＨ：土壤酸碱度 Ｓｏｉｌ ａｃｉｄｉｔｙ；ＴＯＣ：土壤有机碳 Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ；ＴＮ：土壤全氮 Ｓｏｉｌ ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＴＰ：土壤全磷 Ｓｏｉｌ ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；ＭＡＴ：年

均温 Ｍｅａｎ ａｎｎｕａｌ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ； ＭＡＰ：年降水 Ｍｅａｎ ａｎｎｕａｌ ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ；ＯＴＵ⁃Ｂ：细菌操作分类单元 Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔ ｂａｃｔｅｒｉａ；ＰＤ⁃Ｂ：细

菌物种多样性 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｂａｃｔｅｒｉａ； Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｂ：细菌香农指数 Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ ｂａｃｔｅｒｉａ； ＯＴＵ⁃Ｆ：真菌操作分类单元 Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ

ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔ ｆｕｎｇｉ；ＰＤ⁃Ｆ：真菌物种多样性 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｆｕｎｇｉ；Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｆ：真菌香农指数 Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ ｆｕｎｇｉ；∗表明显著性 Ｐ＜０．０５，

∗∗表明显著性 Ｐ＜０．０１，∗∗∗表明显著性 Ｐ＜０．００１

样地，这与以往研究不一致［１８］。 Ｈｏｕ 等［１８］发现变形菌与 ＴＯＣ、ＴＮ、ＴＰ 均为显著正相关、与土壤 ｐＨ 呈负相关

关系。 本研究发现 γ 变形菌与 ＴＯＣ 和 ＴＮ 呈显著负相关，这与变形菌的富营养性不符合。 可能的解释为：一
方面，由于变形菌的强适应力，使得相对低养分环境对于 γ 变形菌造成的环境胁迫力降低；另一方面，在公园

管理措施上，ＯＰ 的人为管理水平高于 ＹＰ，即使在养分条件劣于 ＹＰ 的情况下，依然出现了 ＯＰ 高于 ＹＰ 的

情况。
拟杆菌是土壤环境中养分周转与氮循环的重要菌类，同时参与纤维素的降解过程［３］。 在细菌特性上拟

杆菌与变形菌相似，对于病原菌和环境胁迫有着良好耐受［３７］。 在养分需求方面，拟杆菌也属于富营养菌［１５］。
本研究发现拟杆菌与环境因子之间也无显著相关关系，这与 Ｈｏｕ 等［１８］发现拟杆菌与 ＴＯＣ、ＴＮ 和 ＴＰ 存在显著

６６７９ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４３ 卷　
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正相关而与土壤 ｐＨ 存在显著负相关的结论不一致。 可能的原因与变形菌相似，即城乡间不同人为管理方式

改变了环境因子对此类有着强环境适应力细菌的影响力。
粘球菌作为一类对土壤养分需求较高的菌群，在营养丰富的条件下会表现出掠夺性，推测它属于一类富

营养菌。 在表 ２ 中，粘球菌的相对丰度表现为远郊 ＢＰ 显著高于其他样地，尤其高于近郊的 ＮＰ 与 ＹＰ 样地。
结合样地养分表现为 ＢＰ≈ＮＰ＜ＹＰ，而样地年降水表现为 ＢＰ＜ＮＰ＜ＹＰ，且粘球菌与 ＭＡＰ 的关系为显著负相关

性，因此判断粘球菌是一类偏好低降雨量的富营养菌群。
厚壁菌在土壤细菌群落中属于厌氧菌，可在物料降解中产生对病原微生物有毒的有机酸，有利于土壤健

康，在养分充足的情况下会形成良性循环，因此认为此细菌属于富营养菌［３９］。 同时，厚壁菌在营养相对贫乏

的环境中也具有较高的丰度，因此厚壁菌同时具备较强的抗逆性［４０］。 本研究发现厚壁菌与 ＴＯＣ 和 ＴＮ 呈显

著负相关，与土壤 ｐＨ 无显著关系，这与 Ｈｏｕ 等［１８］发现厚壁菌与土壤 ｐＨ 呈显著正相关的结论不一致。 可能

的解释为：本实验中 ＬＰ 的土壤 ｐＨ 仅低于 ＮＰ，之所以土壤 ｐＨ 未与厚壁菌的相对丰度呈显著相关，可能与因

子的变动幅度过小有关，这在 Ｄｕ 等［１２］中也出现了相似的结果。
本研究发现细菌群落 α 多样性指数受环境因子影响较小，并且土壤细菌群落在距离中心达到一定距离

（３０ｋｍ）时，细菌群落多样性显著上升，这与刘柱等［４１］的研究结果相似，认为土壤细菌群落在特定区域的群落

组成受到特定环境因子的调控，此特定环境因子可能与土壤容重［４２］、细菌之间的拮抗作用［４３］ 以及植物分泌

物［２４］等因子有关。 此外，土壤养分在土壤环境中存在多种形态，其不同菌落对于此类养分也有着不同的偏

好［２８］，可在之后的研究中着重考虑这方面。 本研究发现七个样地的细菌群落大部分可在一定程度上完全分

开，仅有近郊样地（ＹＰ、ＪＰ 以及 ＮＰ）有一定重合，表明近郊存在环境重合性，侧面反映出城市化导致环境变化

对于细菌群落有着显著影响。 另外， ＣＣＡ 结果中横轴解释度为 ３３．６９％，纵轴解释度为 ２６．４３％，其中 ＴＮ 的线

最长，表明 ＴＮ 是影响土壤细菌群落的关键因子。
３．２　 城乡梯度下土壤真菌主要门类的分布特征

在土壤真菌主要门类的相对丰度中，前五类主要门类分别是子囊菌（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）（７０．１６％）、未分类真菌

（Ｆｕｎｇｉ） （ ９． ３３％）、担子菌 （ Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ） （ ９． ２０％）、被孢霉菌 （Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ） （ ６． ４８％） 与罗泽真菌

（Ｒｏｚｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ）（３．６８％）。 这样的主要门类相对丰度与前人研究结论相似［１３，２１，４４］。 在这些主要门类中，未分

类真菌、担子菌与罗泽真菌在城乡梯度上存在显著差异。
子囊菌与担子菌作为典型的陆生型真菌，更适应土壤含水量较低及通气条件好的环境［２１］，同时均属于腐

生营养型菌，在植物纤维和木质素等难以降解的有机质方面承担主要分解角色。 早期贫瘠土壤中的真菌群落

一般以子囊菌为主，而在后期演替的土壤环境中则以担子菌为主［４５］。 本研究发现子囊菌的相对丰度在城乡

梯度上无显著差异，但以高占比占据了约 ７０％的真菌群落，推测子囊菌相比担子菌其环境耐受力更强。 在城

乡梯度上存在显著差异的担子菌相对丰度与 ＴＯＣ、ＴＮ 以及 ＴＰ 均呈现极显著负相关，而无显著差异的子囊菌

相对丰度与 ＴＯＣ、ＴＮ 呈极显著正相关，同时土壤真菌群落 α 多样性指数也与 ＴＯＣ、ＴＮ 呈极显著负相关，因此

可推测出：（１）由于子囊菌属于营养型菌，因此与 ＴＯＣ、ＴＮ 等土壤养分因子呈极显著正相关，若此时土壤环境

养分充足，菌落对于养分的需求相对会降低，因而可确定此时的土壤环境属于贫瘠前期；（２）担子菌作为与子

囊菌同类型的营养菌，其养分相关性与子囊菌相反，这是因为担子菌有着降解顽固有机质的功能［４５］，因此会

与 ＴＯＣ 呈显著负相关，而 ＴＮ 的显著相关结果与前人研究成果相同［２１］，结合子囊菌与 ＴＯＣ 和 ＴＮ 的相关关

系，表明 ＴＯＣ 与 ＴＮ 是显著影响本研究中真菌群落结构分布差异的关键因子；（３）占比极高的子囊菌与 ＴＯＣ
与 ＴＮ 呈极显著正相关，而真菌群落多样性与 ＴＯＣ、ＴＮ 呈极显著负相关，表明占比较小的其余真菌与 ＴＯＣ、ＴＮ
呈极显著负相关的偏向程度较大，因此可能有其他因子，如真菌与植物形成的共生关系［２２］以及植物凋落物影

响［２１］等影响真菌群落，这些方面有待后续研究。 在真菌群落 α 多样性指数中，ＯＴＵｓ 和 ＰＤ 指数均与 ＴＯＣ、ＴＮ
呈极显著负相关关系，结合真菌群落在城乡梯度上表现为近郊＞城区＞远郊，同时 ＮＭＤＳ 结果表明每个样地的

真菌群落均能完全分开，因此可推测城市化导致的环境差异对真菌群落的影响与细菌具有明显差异。

７６７９　 ２３ 期 　 　 　 冉堃　 等：典型城乡绿化树种土壤微生物组成和多样性的环境响应差异 　
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３．３　 城乡梯度下土壤细菌、真菌群落分布特征对比

与真菌群落相比，细菌群落在城乡梯度上存在显著差异的菌落数量多于真菌群落；细菌群落与土壤 ｐＨ、
ＴＯＣ、ＴＮ 以及 ＭＡＴ 有着显著相关性，而真菌群落与 ＴＯＣ、ＴＮ、ＴＰ 以及 ＭＡＰ 存在显著相关性；细菌群落 α 多样

性指数在远郊处多样性显著上升，而真菌群落 α 多样性指数在近郊处多样性最高；细菌群落在近郊不能完全

分开，而真菌群落可以完全分开。 因此可推测出城乡梯度下的土壤细菌群落更容易受到环境因子的影响。

４　 结论

（１）土壤细菌群落与真菌群落在城乡梯度上存在显著差异；
（２）土壤 ｐＨ、ＴＯＣ、ＴＮ、ＴＰ、ＭＡＴ 以及 ＭＡＰ 对于土壤细菌与真菌群落均有显著影响。 其中土壤细菌群落

分布的环境因子包括土壤 ｐＨ、土壤有机碳、土壤全氮以及年均温，而影响土壤真菌群落分布的环境因子包括

土壤有机碳、土壤全氮、土壤全磷以及年降水；
（３）土壤细菌群落在城乡梯度上不能完全区分开，在近郊处出现群落组成重合，而土壤真菌群落可以完

全区分开；
（４）土壤细菌群落相比真菌群落更容易受到环境因子的影响。
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