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摘要：为了解浙江四明山林地土壤微生物群落结构特征和多样性，探讨其与土壤肥力因子的关系，运用高通量测序

技术，研究毛竹林、黄山松林、鹅掌楸林、樱花和红枫混交林 ４ 种典型林地，土壤微生物群落组成及多样性的变化。
测序 ＯＴＵｓ 数量分析显示，黄山松林土壤的 ＯＴＵｓ 显著少于其他林地，特有 ＯＴＵｓ 也为最少；研究区域内，不同林地

土壤细菌和真菌群落的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数差异不显著，Ａｃｅ 指数和 Ｃｈａｏ １ 指数则差异明显，其中黄山松

林土壤微生物的 Ａｃｅ 和 Ｃｈａｏ １ 指数显著小于其他林地。 土壤微生物群落在门水平上群落组成分析显示，土壤细菌

优势菌门主要包括变形菌门、酸杆菌门、放线菌门和绿弯菌门，土壤真菌优势菌门主要包括子囊菌门、担子菌门和

被孢菌门，不同林地之间土壤微生物群落丰度有明显差异。 聚类分析显示各林地土壤微生物群落结构有较强的一

致性和特异性。 冗余分析结果显示，碱解氮、有效磷、速效钾、有机质等是影响区域林地土壤微生物群落结构多样

性的主要因子。
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　 　 土壤微生物是生态系统的重要组成部分，在生

物圈的维持中起中枢作用，是土壤物质转换、能量

流动和生物地化循环的主要推动者，其多样性研究

在评价生态系统、维护生态平衡中发挥着重要作

用［１⁃２］。 土壤是自然环境中最为复杂的异质体系，
这决定了土壤微域环境的多样化和土壤微生物的

高度多样性［３］。 大量研究证明不同的植被类型、气
候类型、经营管理措施、土地利用方式、海拔梯度都

会显著影响土壤微生物群落结构［４⁃８］。 对土壤微生

物的传统研究方法受技术限制难以深入，而近几年

发展的高通量测序技术通过特定基因片段进行测

序，能快速高效、准确全面地分析微生物数据，目前

已被广泛应用于土壤微生物多样性研究［９］。
四明山区域是宁波市重要的水源涵养地和绿

色生态屏障，具有重要的生态地位［１０］。 四明山镇是

国内有名的樱花红枫之乡，目前花木栽植面积约

２ ０００ ｈｍ２，占到全镇林地总面积的 ２３％。 化肥农药

过量施用及花木大量带土销售，致使山林水源涵

养、水土保持、生态安全等功能逐渐下降，这已引起

社会与当地政府部门的高度重视。 目前关于四明

山区域的研究主要集中在森林旅游、地质地貌、植
物资源、生态安全、产业转型以及生态修复的相关

研究与新闻报道［１１⁃１９］，而有关林地土壤微生物的研

究鲜有报道。 本研究运用高通量测序技术，分析了

区 域 内 毛 竹 ［ Ｐｈｙｌｌｏｓｔａｃｈｙｓ ｅｄｕｌｉｓ （ Ｃａｒｒｉｅｒｅ ） Ｊ．
Ｈｏｕｚｅａｕ］林、黄山松（Ｐｉｎｕｓ ｔａｉｗａｎｅｎｓｉｓ Ｈａｙａｔａ）林、
鹅掌楸［Ｌｉｒｉｏｄｅｎｄｒｏｎ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ（Ｈｅｍｓｌ􀆰 ） Ｓａｒｇ􀆰 ］林、樱
花（Ｐｒｕｎｕｓ ｓｅｒｒｕｌａｔａ）及红枫［Ａｃｅｒ ｐａｌｍａｔｕｍ ‘Ａｔｒｏ⁃
ｐｕｒｐｕｒｅｕｍ’ （Ｖａｎ Ｈｏｕｔｔｅ） Ｓｃｈｗｅｒｉｍ］混交林 ４ 种典

型林地土壤微生物群落组成及多样性的差异，旨在

揭示不同林地类型土壤微生物群落结构和多样性

的变化，为林地的保护利用及生态修复提供理论

依据。

１　 材料与方法

１􀆰 １　 研究区概况

研究区域位于浙江省余姚市四明山镇境内，地
处四明山脉之巅，与海曙、奉化、嵊州、上虞 ４ 县

（市）区相邻，东经 １２０°５５′—１２２°１６′，北纬 ２８°５１′—

３０°３３′，平均海拔在 ７００ ｍ 左右。 气候属于典型的

中亚热带季风气候，光照充足，雨量充沛。 研究区

域内大部分母岩为砂砾岩，土壤以黄壤为主［１０］。
１􀆰 ２　 土壤样品采集

本研究通过相邻样地比较法，２０２０ 年 ４ 月在踏

查的基础上，选择区域内海拔（７５０ ｍ）、坡度（１０°）、
林龄（ ３０ ａ） 基本一致，具有典型代表的毛竹林

（ＺＬ）、黄山松林（ＺＹ）、鹅掌楸林（ＫＹ）和樱花红枫

混交林（ＨＭ）作为试验林地（见表 １），参照《土壤环

境质量监测技术规范》，每种林地区块内分别设置 ３
块 ２０ ｍ×２０ ｍ 样地，样地内采取“Ｓ”布点，采集耕作

层（０—３０ ｃｍ）混合土壤样品。 样品采集后拣出杂

草、碎石和植物根系，混匀，按照“四分法”取 １ ｋｇ 放

入无菌塑料袋内，于冰盒内带回实验室，并于－２０ ℃
下保存。 在 ２４ ｈ 之内，过 ２ ｍｍ 的网筛，一部分风干

用于土壤理化性质的测定，一部分放入－８０ ℃冰箱

保存，用于土壤微生物高通量测序。

表 １　 不同森林样地基本情况

森林
类型

林龄
／ ａ

平均胸径
／ ｃｍ

平均树高
／ ｍ

冠幅 ／
ｃｍ２

密度
／ （株 ／ ｈｍ２）

郁闭度
／ ％

ＺＬ ３０ ９􀆰 ５±０􀆰 ５ １２􀆰 ０±１􀆰 ０ ４􀆰 ０±０􀆰 ６ ４ ８３３±５８６ ９５􀆰 ０

ＺＹ ３０ ２３􀆰 ２±４􀆰 ６ １０􀆰 ５±２􀆰 ０ １２􀆰 ０±２􀆰 ５ ８３３±１５３ ９０􀆰 ０

ＫＹ ３０ ２３􀆰 ６±２􀆰 ９ １５􀆰 ０±２􀆰 ５ １２􀆰 ０±２􀆰 ０ ８００±１００ ９０􀆰 ０

ＨＭ ３０ ６􀆰 ５±３􀆰 １ ５􀆰 ０±２􀆰 ０ ４􀆰 ０±０􀆰 ８ ２ ９００±４５８ ８０􀆰 ０

１􀆰 ３　 分析方法

１􀆰 ３􀆰 １　 土壤化学性质　 采用电位法测定 ｐＨ 值，重
铬酸钾容量法测定土壤有机质（ＳＯＭ），ＥＤＴＡ⁃铵盐

滴定法测定阳离子交换量（ＣＥＣ），凯氏法测定全氮

（ＴＮ），扩散法测定碱解氮（ＡＮ），碳酸氢钠熔融－钼
锑抗比色法测定全磷（ＴＰ），盐酸－氟化铵浸提钼锑

抗比色法测定有效磷（ＡＰ），氢氧化钠熔融－原子吸

收分光光度法测定全钾（ＴＫ），乙酸铵－火焰光度计

法测定速效钾（ＡＫ） ［２０］。
１􀆰 ３􀆰 ２　 高通量　 测序土壤样品送至美吉生物医药

科技（上海）有限公司进行 ＤＮＡ 提取和高通量测

序。 使用软件 ＦＬＡＳＨ 对测序得到双端序列数据进

行拼接，同时用软件 Ｔｒｉｍｍｏｍａｔｉｃ 对拼接的质量和

效果进行质控过滤得到优化数列；利用 Ｕｐａｒｓｅ 软件

平台按照 ９７％ 相似水平下的可操作分类单元
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（ＯＴＵ）进行生物信息统计分析；基于 ＯＴＵ 进行稀释

性曲线分析，软件 Ｑｉｉｍｅ 计算土壤微生物的 Ａｌｐｈａ
多样性指数（Ｓｈａｎｎｏｎ 和 Ｓｉｍｐｓｏｎ）、丰富度指数（Ａｃｅ
和 Ｃｈａｏ１） 和覆盖度指数 （ Ｃｏｖｅｒａｇｅ）。 对比细菌

Ｓｉｌｖａ １６Ｓ ｒＲＮＡ 数据库和真菌 Ｕｎｉｔｅ ＩＴＳ 分类学数据

库，采用 ＲＤＰ Ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ 贝叶斯算法对 ９７％相似水平

的 ＯＴＵ 代表序列进行分类学分析，并在门分类水平

上统计每个样品的群落组成。 利用软件 Ｑｉｉｍｅ 计算

ｂｅｔａ 多样性距离矩阵进行层级聚类分析，使用非加

权组平均法算法构建树状结构，然后用 Ｒ 语言作图

画树。 采用软件 Ｃａｎｏｃｏ 进行基于距离的冗余分析（
ｄｂ⁃ＲＤＡ），探讨土壤化学指标与细菌、真菌群落关联

分析。
１􀆰 ４　 数据分析

运用 Ｅｘｃｅｌ 进行数据统计与整理，用 ＳＰＳＳ 软件

进行单因素方差分析，用 Ｒ 软件进行绘图。

２　 结果与分析

２􀆰 １　 土壤化学性质分析

不同林地的土壤环境因子如表 ２ 所示，土壤

ｐＨ，ＣＥＣ，ＴＮ，ＴＰ，ＴＫ 含量在不同林地间无显著性差

异。 ｐＨ 值介于 ４􀆰 ９０—５􀆰 ４１，为典型的酸性土壤；
ＣＥＣ 为 １１􀆰 ７１—１６􀆰 ５３ ｃｍｏｌ ／ ｋｇ，ＨＭ 的 ＣＥＣ 最小；
ＴＰ，ＴＫ 含量表现为 ＨＭ 略大于其他林地（Ｐ＞０􀆰 ０５）。
ＳＯＭ，ＡＮ，ＡＰ，ＡＫ 含量在不同林地间的差异明显。
ＺＹ，ＺＬ，ＫＹ 的 ＳＯＭ 含量显著高于 ＨＭ（Ｐ＜０􀆰 ０５）；
ＨＭ 的 ＡＮ，ＡＰ 显著高于其他林地（Ｐ＜０􀆰 ０５）；ＡＫ 含

量为 １０９􀆰 ８５—１９１􀆰 ５４ ｍｇ ／ ｋｇ，其中 ＫＹ 显著高于其

他林地（Ｐ＜０􀆰 ０５）。

表 ２　 不同林地土壤化学性质

林地 ｐＨ ＣＥＣ ／ （ｃｍｏｌ ／ ｋｇ） ＳＯＭ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ＴＮ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ＴＰ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ＴＫ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ＡＮ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） ＡＰ ／
（ｍｇ ／ ｋｇ） ＡＫ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ）

ＺＬ ５􀆰 ４１±０􀆰 ９７ ａ １５􀆰 １６±３􀆰 ２４ ａ ８４􀆰 ３９±１５􀆰 ８８ ｂ ２􀆰 １４±０􀆰 １４ ａ ０􀆰 ７８±０􀆰 ３２ ａ ３１􀆰 ８６±３􀆰 ５１ ａ １０２􀆰 ３５±１８􀆰 ０１ ｂ ２􀆰 ６３±０􀆰 ９２ ｂ １０９􀆰 ８５±１６􀆰 ７３ ｃ
ＺＹ ４􀆰 ６５±０􀆰 ９０ ａ １６􀆰 ５３±３􀆰 ３８ ａ １２５􀆰 ２１±２０􀆰 ５２ ａ ２􀆰 ７８±０􀆰 ９３ ａ ０􀆰 ９６±０􀆰 ５３ ａ ３２􀆰 １６±１􀆰 ７４ ａ １２１􀆰 ９０±１１􀆰 ０８ ｂ ３􀆰 ９７±１􀆰 １３ ｂ １５１􀆰 ２１±１４􀆰 ８８ ｂ
ＫＹ ５􀆰 １８±０􀆰 ９５ ａ １４􀆰 ６４±３􀆰 １９ ａ ８０􀆰 ８９±１５􀆰 ５２ ｂ ２􀆰 ２６±０􀆰 ２９ ａ ０􀆰 ８９±０􀆰 ５３ ａ ３４􀆰 ５７±２􀆰 ６３ ａ １１８􀆰 ４２±７􀆰 ５５ ｂ ２􀆰 ８６±１􀆰 ０９ ｂ １９１􀆰 ５４±１８􀆰 ９１ ａ
ＨＭ ４􀆰 ９０±０􀆰 ９２ ａ １１􀆰 ７１±２􀆰 ９２ ａ ３６􀆰 ３２±１１􀆰 ３０ ｃ ２􀆰 ４０±０􀆰 ４８ ａ １􀆰 ３４±０􀆰 ５４ ａ ３８􀆰 ６４±１􀆰 ８７ ａ １７９􀆰 ７６±１９􀆰 ３３ ａ １３１􀆰 ０８±１９􀆰 ７６ ａ １４３􀆰 ６７±１７􀆰 ６２ ｂｃ

　 　 注：结果数据为平均值±标准误；同列数据后不同小写字母表示差异达 ０􀆰 ０５ 显著水平。

２􀆰 ２　 土壤微生物 ＯＴＵｓ 分析

４ 种林地中，土壤细菌有效序列总数为４９１ １５９
条，按 ９７％相似性将有效序列划分４ ４３６ 个 ＯＴＵｓ，
共包含 ３２ 门 ８２ 纲 ２０７ 目 ３４３ 科 ６１１ 属１ ２３３ 种。
由图 １ 可知，共有１ ２８６ 个细菌 ＯＴＵｓ ，占总序列数

的 ３０􀆰 ０％。 ＺＹ 的细菌 ＯＴＵｓ 数为２ ４６８，显著低于其

他林地的２ ８７７—２ ９５３，ＺＹ 特有细菌 ＯＴＵｓ 数量也

是最少，为 ２３６。 ＨＭ 具有较少的 ＯＴＵｓ 数量，但特

有的细菌 ＯＴＵｓ 数显著大于其他林地。
土壤真菌有效序列总数为 ６７９ ４２８ 条，按照

９７％相似性，将有效序列划分为 ３ ２５５ 个 ＯＴＵｓ ，共
包含 １７ 门 ５２ 纲 １１９ 目 ２６５ 科 ４９１ 属 ６７０ 种。 由图

１ 可知，共有真菌 ＯＴＵｓ ２２３ 个，只占总序列数的

６􀆰 ８５％。 ＺＹ 的真菌 ＯＴＵｓ 个数１ ０５２，显著少于其他

林地，其特有真菌 ＯＴＵｓ 也是最少（３４７），ＫＹ 的特有

真菌 ＯＴＵｓ 最多，为 ５８１。 不同林地土壤真菌 ＯＴＵｓ

及特有 ＯＴＵｓ 顺序一致，均为 ＫＹ＞ＺＬ＞ＨＭ＞ＺＹ。
２􀆰 ３　 土壤微生物 Ａｌｐｈａ 多样性分析

由表 ３ 可知，土壤细菌和真菌样本文库的

Ｃｏｖｅｒａｇｅ指数范围为 ９８􀆰 ５％—９９􀆰 ７％，说明本次测序

结果覆盖度高，能够代表林地土壤微生物的真实情

况。 本研究中，不同林地土壤细菌群落的 Ｓｈａｎｎｏｎ
指数差异不显著，ＺＹ 细菌群落 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数显著小

于 ＫＹ，ＺＬ。 不同林地土壤真菌群落的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数

和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数均无显著差异。 Ｓｈａｎｎｏｎ 和 Ｓｉｍｐｓｏｎ
指数分析表明各林地土壤微生物多样性基本一致，
ＺＹ 的细菌数量分布均匀度好于其他类型。 ＺＹ 的细

菌群落丰度显著少于 ＺＬ，ＫＹ，其真菌群落丰度显著

少于 ＫＹ，ＺＬ 和 ＨＭ，表明 ＺＹ 土壤微生物丰度显著

小于其他 ３ 种林地。 综合 Ａｌｐｈａ 指数的对比发现，
在整体水平上细菌多样性要高于真菌，这和土壤

ＯＴＵｓ 的数量对比结果一致。
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图 １　 不同林地土壤细菌和真菌 ＯＴＵｓ 图

表 ３　 土壤细菌和真菌 Ａｌｐｈａ 多样性指数

菌类 林地 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数 Ａｃｅ 指数 Ｃｈａｏ１ 指数 Ｃｏｖｅｒａｇｅ 指数

ＺＬ ５􀆰 ９１±０􀆰 ０７ ａ ０􀆰 ０１３ ５±０􀆰 ００１ ８ ａ ２ ７３３􀆰 ３０±１６２􀆰 ０２ ａ ２ ７０４􀆰 ５５±１３７􀆰 ８３ ａ ０􀆰 ９８５ ８±０􀆰 ００２ ２ ａ

细菌
ＺＹ ５􀆰 ８１±０􀆰 ０７ ａ ０􀆰 ００８ ８±０􀆰 ００１ １ ｂ ２ ２１１􀆰 ８０±５１􀆰 ５４ ｂ ２ ２１１􀆰 ５２±１０１􀆰 ６８ ｂ ０􀆰 ９８ ７４±０􀆰 ００２ ２ ａ

ＫＹ ５􀆰 ７０±０􀆰 ２１ ａ ０􀆰 ０１８ ９±０􀆰 ００５ ４ ａ ２ ６８４􀆰 ８８±１４４􀆰 ９９ ａ ２ ６７６􀆰 ５９±１７３􀆰 ５５ ａ ０􀆰 ９８４ ６±０􀆰 ００１ １ ａ

ＨＭ ５􀆰 ８８±０􀆰 １８ ａ ０􀆰 ０１０ ２±０􀆰 ００３ １ ａｂ ２ ６３８􀆰 ８０±２７４􀆰 ９１ ａｂ ２ ６４２􀆰 ３０±３１９􀆰 ５６ ａｂ ０􀆰 ９８６ ０±０􀆰 ００１ ２ ａ

ＺＬ ４􀆰 ５６±０􀆰 ６２ ａ ０􀆰 ０５２ ３±０􀆰 ０５１ ２ ａ １ ０８２􀆰 ５０±１３７􀆰 ０３ ａ １ ０８２􀆰 ８０±１２５􀆰 ８５ ａ ０􀆰 ９９５ ９±０􀆰 ００１ ４ ａ

真菌
ＺＹ ３􀆰 ７４±０􀆰 ５８ ａ ０􀆰 ０７２ ９±０􀆰 ０４３ ４ ａ ８１１􀆰 ８４±５０􀆰 １５ ｂ ８２６􀆰 ７０±４８􀆰 １８ ｂ ０􀆰 ９９６ ６±０􀆰 ０００ ４ ａ

ＫＹ ４􀆰 ４８±０􀆰 １４ ａ ０􀆰 ０５１ ８±０􀆰 ０１４ １ ａ １ １１２􀆰 ３０±６７􀆰 ２８ ａ １ １１８􀆰 ９９±８０􀆰 ６４ ａ ０􀆰 ９９７ ３±０􀆰 ０００ ５ ａ

ＨＭ ４􀆰 ２０±０􀆰 ２８ ａ ０􀆰 ０４８ １±０􀆰 ０１２ ５ ａ １ ０１３􀆰 １０±７９􀆰 ３６ ａ １ ０１６􀆰 １９±５１􀆰 ９８ ａ ０􀆰 ９９７ １±０􀆰 ０００ ６ ａ
　 　 注：数据为平均值±标准误；数据后不同小写字母表示同类型微生物不同林地类型间差异显著（Ｐ＜０􀆰 ０５）。

２􀆰 ４　 土壤微生物群落结构分析

如图 ２ 所示，４ 种林地土壤中细菌的前 １０ 类

优势菌门依次为变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、酸杆菌

门（ Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）、放线菌门 （ Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、绿
弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）、疣微菌门（Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ）、
浮 霉 菌 门 （ Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ ）、 ＷＰＳ⁃２、 拟 杆 菌 门

（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）、芽单胞菌门（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ）、
膑骨细菌门（Ｐａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ）。 前 ４ 类优势菌门细

菌的总相对丰度在 ０􀆰 ８４—０􀆰 ８９ 之间，其中变形菌

门相对丰度均为最高，ＨＭ 林地的变形菌门相对丰

度为 ０􀆰 ２７，明显低于其他林地（０􀆰 ３８—０􀆰 ４０）。 ＺＹ
林地土壤中酸杆菌门的相对丰度最大（０􀆰 ２６），ＨＭ
林地最小（０􀆰 ２０）。 ＺＹ 林地土壤中放线菌门的相

对丰度最大（０􀆰 １９），ＺＬ 林地最小（０􀆰 １２）。 ＨＭ 林

地土壤中前 ３ 类细菌优势菌门的相对丰度明显低

于其他林地，绿弯菌门相对丰度则明显高于其他

林地。

各林地土壤中真菌的前 ６ 类优势菌门，依次为

子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）、担子菌门（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）、
被孢菌门（Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ）、ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ⁃ｋ⁃ｆｕｎｇｉ、罗
兹菌门（Ｒｏｚｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ）、毛霉菌门（Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ）。
子囊菌门、担子菌门和被孢菌门是 ４ 种林地土壤的

主要优势真菌菌门。 子囊菌门相对丰度除 ＺＹ 外，
在其他林地中均为最大。 在 ＺＬ 和 ＫＹ 林地土壤中

相对丰度分别为 ０􀆰 ５８ 和 ０􀆰 ５５，明显大于 ＨＭ 和 ＺＹ
的 ０􀆰 ４０ 与 ０􀆰 ３５。 担子菌门在 ＺＹ 林地土壤中达到

最高，为 ０􀆰 ４４， 在其余 ３ 个类型中所占比值为

０􀆰 ２２—０􀆰 ３０。 被孢菌门在 ＺＬ 林地土壤的相对丰度

显著低于其他 ３ 种林地。 前 ３ 类优势真菌菌门在

ＨＭ 林地土壤中相对丰度为 ０􀆰 ７１ 显著小于 ＺＬ，ＺＹ，
ＫＹ 林地土壤的 ０􀆰 ９３，０􀆰 ８８，０􀆰 ９１。 ＨＭ 林地土壤中

ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ｋ⁃ｆｕｎｇｉ、罗兹菌门、毛霉菌门以及 ｕｎｃｌａｓ⁃
ｓｉｆｉｅｄ⁃ｄ⁃Ｅｕｋａｒｙｏｔａ 的相对丰度，均显著大于其他 ３ 种

林地。
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图 ２　 门分类水平上不同林地土壤细菌和真菌群落组成

２􀆰 ５　 Ｂｅｔａ 多样性分析

为研究不同样本群落结构的相似性或差异关

系，可对样本群落距离矩阵进行聚类分析，构建样

本层级聚类树。 由图 ３ 可知，在土壤微生物样本层

级聚类分析中，各林地样品都归为一类，显示出各

林地土壤微生物群落结构都有较强的特异性和独

立性。 在细菌群落结构聚类树中，ＺＬ 和 ＫＹ 距离较

近归为一类，ＺＹ 和 ＨＭ 归为一类。 而在真菌群落聚

类树中，ＨＭ 和 ＫＹ 距离最近化为一类，ＺＬ 和其他 ２
种林地距离最远，单独划为一类。 综合 ２ 个聚类树

相似距离可知，４ 种林地土壤细菌群落相似度显著

高于真菌群落的相似度。

图 ３　 土壤微生物细菌和真菌群落结构相似性聚类分析图

２􀆰 ６　 环境因子对土壤微生物的影响

环境因子与土壤微生物冗余分析结果显示

（见图 ４），细菌 ｄｂ⁃ＲＤＡ 分析前 ２ 个排序轴累积贡

献率为 ４９􀆰 １４％，真菌 ｄｂ⁃ＲＤＡ 分析前 ２ 个排序轴

累积贡献率为 ３９􀆰 １７％。 图 ４ 中处理间距离越接

近，表示微生物群落组成结构越相似，各林地土壤

样本分布较为集中，说明林地内土壤微生物群落

一致性较好。 土壤细菌 ｄｂ⁃ＲＤＡ 分析中 ＺＬ 和 ＫＹ、
ＨＭ 和 ＺＹ 距离较近，明显划为 ２ 类；土壤真菌 ｄｂ⁃
ＲＤＡ 分析中 ＨＭ 和 ＫＹ 距离较近，而 ＺＬ 和 ３ 种林

地表现为明显偏离；这个结果和土壤微生物聚类

分析结果一致。 土壤细菌与 ＡＮ，ＡＰ，ＡＫ 等高度相

关，土壤真菌则与 ＡＮ，ＡＰ，ＡＫ，ＳＯＭ 等高度相关，
说明 ＡＮ，ＡＰ，ＡＫ，ＳＯＭ 等环境因子对土壤微生物

群落结构和多样性有重要作用。 其中 ＡＮ，ＡＰ，
ＴＫ，ＴＰ 有很强的正相关性，ＳＯＭ 和 ＣＥＣ 的正相关

性也较强，ＴＮ 和 ｐＨ 则表现出强负相关性。 ＺＬ 土

壤微生物受 ＡＮ，ＡＰ，ＴＫ，ＴＰ 影响较大，ＺＹ 土壤微

生物受 ｐＨ 影响较大，ＨＭ 土壤微生物受 ＳＯＭ，
ＣＥＣ，ＡＫ 的影响较大。
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图 ４　 土壤微生物与环境因子的 ｄｂ⁃ＲＤＡ 分析图

３　 讨论

３􀆰 １　 森林类型对土壤微生物群落多样性的影响

大量研究表明，一定空间尺度上具有相似的环

境条件下，随着植被类型的不同，土壤微生物活性

和群落结构表现出一定的差异［２１—２２］。 样本的 ＯＴＵｓ
数量和微生物多样性指数能表明群落丰度和多样

性。 Ｓｈａｎｎｏｎ 和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数分析表明研究的 ４ 种

林地类型土壤微生物的多样性差别不大，但黄山松

林具有较低微生物 ＯＴＵｓ 和特有 ＯＴＵｓ 数量以及

Ａｃｅ 和 Ｃｈａｏ１ 指数最低，说明黄山松林土壤微生物

的丰度是 ４ 种林地最小的。 樱花红枫林土壤微生物

群落多样性并没有因为长期的施肥管理而与其他 ３
种林地存在显著差异，这与杨亚东等、张静等［５，２３］的

研究结论一致，表明长期施肥并不会显著改变土壤

微生物的多样性。 林地的不同会导致凋落物和根

系分泌物产生差异，从而影响土壤微生物群落结构

和多样性。 由于松林枝叶残体富含油脂等难分解

有机物及抑菌成分等，抑制了黄山松林土壤中微生

物的丰度，而对微生物的多样性影响不大。 这和杨

喜田等［２１］对太行山区不同植被群落土壤微生物学

特征变化研究得出的阔叶林土壤微生物数量大于

针叶林的结论基本吻合，和程智超等［２４］ 研究结果有

所差别，其研究发现在温带森林生态系统中针叶林

土壤微生物的多样性指数显著低于针阔混交林和

阔叶林。
３􀆰 ２　 森林类型对土壤微生物群落结构特征的影响

研究发现，４ 种林地土壤细菌群落主要为变形

菌门、酸杆菌门、放线菌门和绿弯菌门等类群，这与

杨亚东等、邓楚璇等研究结果基本一致［５，２５］。 土壤

中酸杆菌门、变形菌门、放线菌门细菌群落的生态

幅较宽，其分布受环境影响较小有关，是许多类型

土壤中的细菌优势群落［２６⁃２７］。 根据土壤细菌对碳

矿化潜力和生长速率的不同分为富营养型和贫营

养型 ２ 种。 富营养型细菌生活在营养丰富的环境

中，主要碳源是易分解碳，贫营养型细菌主要分解

营养贫瘠土壤深层难降解的碳［２８］。 所涉林地由于

长期栽种樱花、红枫等园林苗木，土壤腐殖质含量

下降，导致耐贫瘠的微生物菌群增多，富养型菌群

多样性减少，从而表现出变形菌门丰度明显降低、
绿弯菌门丰度显著增大。 这与邓楚璇等［２５］ 对彭州

市境内 ５ 种常见土地利用方式下的土壤细菌和真菌

进行了群落结构分析，其中农业用地由于长期栽种

同种作物，表现为变形菌丰度偏低、绿弯菌较高的

结果基本一致。 王峰等［２９］ 对茶园土壤细菌群落研

究也得出类似结论，其研究表明常规施肥处理土壤

中绿弯菌门相对丰度显著增加。
真菌群落的子囊菌门、担子菌门和被孢菌门是

研究区域内 ４ 种林地类型土壤的真菌优势群落，这
与多数研究结果基本一致［３０⁃３１］。 本研究子囊菌门、
担子菌门是占比最大的真菌群落，是最主要的真菌

分解者。 因为黄山松林土壤有机质含量和总孔隙

度较高，通气性良好，且土壤 ｐＨ 较低，有利于提高

担子菌门的丰度，所以黄山松林土壤中担子菌门丰

度最高，显著大于其他林地，这与范雅倩等［３２］ 研究

结果相似。 子囊菌门是土壤中的关键分解群落，能
够降解木质素等难降解物质，除黄山松林地外，在
其他林地土壤中相对丰度均为最高。

研究表明不同林地的土壤微生物优势群落基

本一致，但相对丰度却差异显著，周佳等［３３］ 在水稻

根际土壤细菌群落结构多样性的研究中也得出一

致结论。 在微生物相似度聚类分析也可以看出，同
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一类型林地的微生物群落结构一致性较好，不同林

地微生物群落结构差异明显。 不同林地土壤细菌

群落结构相似度显著大于真菌群落的相似度，说明

林地的不同对土壤真菌群落的影响更大，这与吕江

等［３４］对高速公路边坡植被修复对土壤微生物群落

的影响结果一致。
３􀆰 ３　 土壤微生物与土壤环境因子的关系

土壤环境因子的变化显著影响土壤微生物群

落的组成和活性，因此不同林地土壤环境因子的差

异能够导致土壤微生物群落发生显著的变化［３５］。
因为在区域尺度上具有相同的气候和水文条件，４
种林地土壤的 ｐＨ、全氮、全磷、全钾含量及阳离子交

换量基本一致。 樱花红枫混交林长时间的人为活

动与化学肥料的施入，导致土壤有机质含量显著低

于其他 ３ 种林地，而碱解氮和有效磷含量显著大于

其他类型（Ｐ＜０．０５），本研究结果与刘成刚等的研究

结果［３６］基本一致。 推断这是导致其土壤前 ３ 优势

菌门丰度显著下降，绿弯菌门相对丰度明显升高，
以及其他相关菌门丰度产生显著差异的主要原因。
冗余分析表明土壤微生物群落主要受碱解氮、有效

磷、速效钾等速效养分和有机质等的影响，这和丁

建莉等［３７］关于东北黑土微生物群落对长期施肥及

作物的响应研究结果基本一致。
土壤 ｐＨ 值是影响土壤微生物的多样性和群落

组成的关键因子［６］。 本研究中不同林地土壤的 ｐＨ
值无显著差异（Ｐ＞０．０５），微生物群落差异受 ｐＨ 影

响不大。 程智超等［２４］、程亮等［３８］ 对土壤微生物的

研究也得到相似结论。 土壤微生物群落结构及其

多样性构成受多种因子复合影响，不同林地土壤主

要理化性质如何导致微生物群落的改变，以及相应

的变化如何影响区域的生态系统，这些仍需深入探

讨研究。

４　 结论

四明山区 ４ 种典型林地的土壤微生物群落多样

性基本一致，黄山松林的细菌和真菌群落丰度显著

小于其他林地。 林地土壤细菌优势群落主要为变

形菌门、酸杆菌门、放线菌门和绿弯菌门，真菌优势

群落主要包括子囊菌门、担子菌门和被孢菌门菌

群。 不同林地的土壤微生物群落相对丰度差异显

著，尤其是樱花红枫混交林因为过多的人为干预，
导致主要优势微生物群落的相对丰度明显降低。
聚类分析显示出各林地的土壤微生物群落结构有

较强的一致性和特异性。 冗余分析结果说明碱解

氮、有效磷、速效钾、有机质等是影响该区域林地土

壤微生物群落结构多样性主要环境因子。
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