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摘 要：本研究依托国家级自然保护区昆嵛山，分析其常见林型的土壤细菌群落结构与多样性，研究林分差异

对土壤细菌群落的影响，为该区域森林健康和可持续发展提供理论支持，同时加深对植物与微生物之间相互作

用的认识。选取赤松林（Pinus densiflora forest）、麻栎林（Quercus acutissima forest）、赤松-麻栎混交林、刺槐林

（Robinia pseudoacacia forest）和杂木林为研究对象，以无林地为对照，利用 16S rRNA基因高通量测序技术分析

了 6种林型下土壤细菌多样性、群落组成的差异，及其与土壤化学性质的关系。结果显示：变形菌门（Proteobac‐

teria）是优势菌门，其次主要类群有酸杆菌门（Acidobacteria）、放线菌门（Actinobacteria）、绿弯菌门（Chloroflexi）

等。不同林型显著影响土壤细菌群落丰富度、均匀度指数，其中麻栎林土壤细菌多样性指数最高，混交林土壤

细菌多样性指数最低，麻栎林土壤的 ACE指数和 Shannon指数均显著高于赤松林、杂木林、刺槐林和混交林。

不同林型土壤细菌多样性变化可能与土壤 pH值差异密切相关。NMDS和ANOSIM分析显示不同林型间土壤细菌

群落结构具有显著差异（P < 0.05），推断不同林型间植物凋落物及根系分泌物差异可能是驱动细菌群落变化的重

要原因；此外，对环境因子与土壤细菌群落结构差异的关联分析显示，土壤全磷与有效磷含量可能是影响昆嵛

山不同林型土壤细菌群落结构差异的关键环境因子。本研究从细菌多样性和群落结构对林型变化响应的角度，

为探索温带森林生态系统健康管理提供了科学依据。
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and sustainable forest management locally， and deepen the understanding on the interaction between 

plant and microorganism. Six common forest types in Kunyu Mountain， including Pinus densiflora， 

Quercusa acutissima， mixed P. densiflora-Q. cutissima， Robinia pseudoacacia， and miscellaneous 

broadleaved mixed forest were selected as the research objects， and the non-forest land was selected as 

the control. The community structure and diversity of soil bacteria under these forest types were 

analyzed using high-throughput sequencing of 16S rDNA genes， as well as the soil chemical properties. 

The results showed that， the α diversity of soil flora in Q. acutissima forest， as well as in the control 

was significantly higher than that in other forest types， NMDS analysis showed there were significant 

differences in bacterial community structure among forest types （P< 0.05）. The three flora with the 

highest relative abundance at the phylum level were Proteobacteria， Acidobacteria， and Actinobacteria. 

The soil of mixed P. densiflora-Q. acutissima showed the lowest pH， while the miscellaneous forest 

showed obviously higher SOM （99.92 g/kg） and available nitrogen （317.24 mg/kg） than that of other 

forest types. The R. pseudoacacia forest showed the highest available phosphorus （78.8 mg/kg） among 

all forest types， and all forest types showed higher soil nutrients than the control. Canonical correlation 

analysis （CCA） indicated that the SOM， total phosphorus， and available phosphorus significantly 

impacted the bacterial community， and Mantel test further confirmed that the latter two factors took the 

main charge. Above all， our results revealed that， in Kunyu Mountain， the vegetation types had a 

significant impact on the soil bacterial community structure， and the soil total phosphorus and available 

phosphorus may play a key role therein.

Key words： soil microbes； bacterial diversity； community structure； Quercusa acutissima forest；

 Robinia pseudoacacia forest

土壤微生物能够分解并利用动、植物残体，

在促进森林生态系统的能量循环与物质流动过程

中起重要作用（丁钰珮等，2021）。土壤细菌作为土

壤微生物的重要组成部分，能够参与土壤代谢并

促进土壤养分的分解与利用（丁新景等，2018），因

此土壤细菌群落可以通过影响土壤理化性质进而

影 响 地 上 植 被（Saleem et al.， 2019； Xue et al.， 

2020）；同时，地上植被也可以通过凋落物与根系

分泌物影响土壤所处的环境，进而直接或间接影

响土壤细菌群落结构（Kaiser et al.， 2016）。土壤细

菌对环境变化敏感，其群落结构的变化指示土壤

环境微小的变化，细菌多样性的指标也是反映土

壤环境变化的一项重要参考依据（张晓等，2019）。

针对土壤微生物的研究也引起了国内外科研工作

者的高度重视，例如Liu et al.（2018）对陕北黄土高

原东南-西北样带的 24 个代表性土壤样品进行了

16S rRNA测序，发现 pH与土壤微生物多样性与群

落结构相关性显著；张静等（2018）通过对刺槐

（Robinia pseudoacacia）林土壤中微生物功能多样性

的研究，提出在探究刺槐对土壤中的生态过程与

生态功能的作用时需要考虑空间异质性。

昆嵛山国家级自然保护区位于山东半岛东部，

临海近、海拔高、植物种类丰富、植被类型多样，

作为天然赤松（Pinus densiflora）的原生地，该区域

是我国目前保护最完整的地带性针叶林生态系统，

具有极高的保护价值（朱彦鹏等，2013）。近年来，

针对昆嵛山的相关研究主要集中在土壤发生、植

被多样性、生态价值评估、森林病害等方面（张学

雷等，1993；王玉涛等，2009；朱彦鹏等，2013；胡瑞

瑞等，2020），但关于昆嵛山典型林型土壤细菌群

落的研究报道较少。本研究采用高通量测序技术

研究昆嵛山 5种常见林型的土壤细菌群落结构与多

样性，并分析土壤细菌群落结构与土壤化学性质

的关系，以便进一步了解昆嵛山土壤细菌群落结

构的变化规律，同时为昆嵛山生态系统及相关研

究提供土壤细菌的基础数据，为更好地管理暖温

带森林生态系统、实现可持续健康发展提供科学

依据，也为深入理解植物-微生物相互作用提供了

新认识。

1 材料与方法

1. 1　研究区域概况

昆嵛山（37°12′20″~ 37°18′50″ N，121°37′00″~

121°51′00″ E）于 2008 年经国务院批复成立国家级
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自然保护区。该地区属暖温带季风气候，年平均

气温 11~12 ˚C，无霜期达 200~220 d，年降水量为

800~1 200 mm。昆嵛山典型植被是以赤松为特色

的针叶林和以栎类为主的落叶阔叶林，从山麓至

海拔 800 m的山坡均有赤松林分布，并与落叶阔叶

林共同组成了地带性天然次生林植被（潘琪等，

2015）。

各林型（含对照组无林地）详细信息如表 1所示

（Chen et al.， 2019）。赤松林是针叶林，属演替前

期林型；赤松-麻栎（Quercus acutissima ）混交林

（后文称混交林）是由赤松林向麻栎林发展的过渡

森林类型；麻栎林是阔叶林，属演替后期林型；

杂木林是落叶阔叶混交林，属于天然次生植被类

型，分布面积小，范围广，主要是在营养丰富的

山谷沟壑区，其演替地位尚不清楚（王仁卿等，

2000）；刺槐林是以刺槐为优势树种的人工林。本

实验选取仅有杂草生长的开阔地作为对照，即无

林地。

1. 2　采样方法

于 2018年 3月下旬，在昆嵛山常见的 5种典型

森林植被类型（赤松林、赤松-麻栎混交林、麻栎林、

杂木林、刺槐林）的每种林型中选取 4块样地（4 m × 

5 m = 20 m2），各样地间相距 50 m以上；在每块样

地选取 6 个采样点，将表层杂草以及凋落物去除

后，采集 0~20 cm 表层土壤样品，将每块样地的 6

个土样混合成一个复合样品。每种林型获得 4个土

壤样品，共收集到 24 个土壤样品（5 个林型 × 4 个

样品 + 1个无林地 × 4个样品）。土样混匀后取一部

分土样放入冻存管中，液氮运输，随后放入−80 ˚C
冰箱中保存备用；另一部分土壤风干保存用于测

定 pH、有机质、全氮、全磷、全钾、有效氮、有

效磷等化学参数。

1. 3　土壤DNA提取与16SrRNA测序

所有土壤样品的DNA提取以及16S rRNA扩增

测序均由上海派森诺公司完成，具体流程如下。

土壤 DNA 的提取使用 DNeasyPowerSoil 试剂盒

（QIAGEN，Inc.，Netherlands），使用 NanoDrop ND-

1000分光光度计（Thermo Fisher Scientific， USA）和

琼脂糖凝胶电泳测定样本 DNA的浓度和质量，随

后选择上游引物

           341F （5′-CCTAYGGGRBGCASCAG-3′）

和下游引物

       806R （5′-GGACTACNNGGGTATCTAAT-3′），

针对细菌 16S rRNA基因的V3~V4区进行PCR扩增

（Caporaso et al.， 2011）。PCR 采用 20 µL 的反应体

系，其中含有 2 µL 缓冲液、0.2 µL rTaq 聚合酶、

2 µL dNTPs （2.5 mmol/L）、引物各0.8 µL （5 µmol/L）、

基因组 DNA 10 ng 和牛血清白蛋白 0.2 µL。细菌

PCR使用ABI GeneAmp 9700 （Applied Biosystems）

进行。热循环条件为：95 ℃ 3 min，95 ℃ 30 s， 

55 ℃ 30 s， 72 ℃ 30 s，循环30次，最后在72 ℃下

延长 10 min。PCR扩增产物通过w=2%琼脂糖凝胶

电泳进行纯化，并利用凝胶回收试剂盒（AXYGEN

公司）进行回收。使用 NanoDrop ND-1000 分光光

度计检测 PCR 产物的质量和浓度，最后取等量扩

增子产物，使用上海派森诺生物技术有限公司（中

国上海）的 IlluminaMiSeq平台进行高通量测序。对

得到的原始下机数据进行分析，首先运用 QIIME

软件识别疑问序列。要求序列长度≥ 150 bp，且不

允许存在模糊碱基N，此外剔除了 5′端引物错配碱

基数 > 1 的序列以及含有连续相同碱基数>8 的序

列。随后，通过 QIIME 软件调用 USEARCH 检查

并剔除嵌合体序列。通过上述步骤序列质量筛查

和处理后，对每个样本的测序量进行统计，最终

表1　研究样地基本概况

Table 1　Basic characteristics of the three sampling plots

林型

无林地

赤松林

赤松+麻栎混交林

麻栎林

杂木林

刺槐林

植被类型

灌木丛

针叶林

针阔叶混交林

落叶阔叶林

落叶阔叶混交林

人工林

优势树种

无优势树种

赤松

赤松、麻栎

麻栎

无明显优势树种，常见种有千金榆（Carpinus cordata 

Blume）、紫椴（Tilia amurensis Rupr.）、水榆［Sorbus 

alnifolia （Sieb.  et Zucc.） K.  Koch］等

刺槐

分布

广泛分布在道路两侧

广泛分布

广泛分布

广泛分布

分布范围较小

碎片化分布在道路两侧
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共得到996 702条有效序列。

1. 4　土壤化学性质测定方法

参照鲍士旦（2020）的土壤农化分析（第 3 版），

对采集的土壤样品的各项指标进行测定。pH 值的

测定采用 2.5∶1水土比电位法；有机质的测定采用

重铬酸钾容量法-热稀释法；全氮含量的测定采用

半微量开氏法；全磷含量的测定采用NaOH熔融-钼

锑抗比色法；全钾含量的测定采用NaOH熔融-火焰

光度法；速效氮的测定采用扩散皿法；有效磷的测

定采用0.05 mol/L HCl-0.025 mol/L （1/2 H2SO4） 法。

1. 5　序列分析

使用QIIME软件（Caporaso et al.， 2010），利用

UCLUST 聚类算法（Edgar， 2010），对前述获得的

序列按 97% 的序列相似度进行归并和 OTU 划分，

并获得相应的代表序列。物种注释信息基于Green‐

Gene数据库并以 50% 可信度进行标注。以样本中

最小的序列数为基准对所有样本进行标准化重抽，

得到的重抽OTU表用于进一步的统计分析。

1. 6　数据分析

采用 α多样性指数中 ACE、Chao1、Shannon、

Simpson指数对昆嵛山土壤细菌群落的多样性进行

了评价，运用 R 语言计算基于加权（Weighted）

Unifrac 距离的 NMDS（Nonmetric multidimensional 

scaling）分析，并用 ANOSIM 分析对常见林型中土

壤细菌进行群落结构相似性分析，使用CCA（典型

相关分析）探究土壤细菌群落结构与土壤化学性质

的 相 关 性 ， 使 用 IBM SPSS statistics 19.0（IBM 

Inc.， Armonk， NY， USA）软件的 One-way ANOVA

（单因素方差分析）分析几种常见林型土壤化学性

质、土壤微生物组成与多样性的差异显著性。

2 结果与分析

2. 1　昆嵛山不同林型土壤化学性质分析

如表 2所示，各林型中，pH值以杂木林最高、

混交林最低。杂木林土壤有机质、全氮与速效氮

含量显著高于其他林型，无林地最低。杂木林和

刺槐林土壤中全磷含量显著高于其他林型（无林地

除外）。全钾在无林地、混交林、麻栎林与刺槐林

土壤中无显著性差异，但均显著高于赤松林与杂

木林。刺槐林土壤有效磷含量显著高于无林地和

其他林型。

2. 2　昆嵛山不同林型土壤细菌群落组成

在细菌门水平中，相对丰度排名在前 3的土壤

细菌分别为变形菌门、放线菌门、酸杆菌门

（图 1a）。变形菌门在刺槐林中相对丰度最高

（60.08%），在无林地中相对丰度最低（39.35%）；

放线菌门在赤松林中相对丰度最高（18.18%），在

杂木林中最低（12.55%）；酸杆菌门在麻栎林中最

高（20.40%），在刺槐林中最低（9.0%），该类群在

刺槐林中的菌群相对丰度显著低于其他几种林型

（图 1a）。疣微菌门（Verrucomicrobia）在麻栎林中的

相对丰度最高（7.08%），与杂木林无显著差异，但

显著高于其他林型；厚壁菌门（Firmicutes）在赤松

林中相对丰度最高（2.93%），麻栎林最低（0.85%）；

浮霉菌门（Planctomycetes）在麻栎林中相对丰度最

高（2.48%）， 刺 槐 林 最 低（0.90%）； 拟 杆 菌 门

（Bacteroidetes）和芽单胞菌门（Gemmatimonadetes）

均在无林地中相对丰度最高（3.33%），且显著高于

其他常见林型（图1a）。

在属水平上有注释信息的已知菌属中，相对

丰度排在前 10 位（＞1%）的菌属（含一种未被定义

表2　昆嵛山常见林型土壤化学性质 1） （均值±标准误）

Table 2　Soil chemical properties of common forest types in Kunyu Mountain （Mean±SE）

林型

无林地

赤松林

混交林

麻栎林

杂木林

刺槐林

pH值

5. 03±0. 17ab

4. 97±0. 04ab

4. 64±0. 06b

5. 01±0. 18ab

5. 21±0. 25a

5. 06±0. 11ab

w（有机质）/

（g·kg−1 ）

18. 24±2. 43c

41. 33±1. 82b

54. 66±8. 97b

42. 46±2. 71b

99. 92±8. 56a

35. 73±3. 00bc

w（全氮）/

（g·kg−1）

0. 90±0. 10c

1. 34±0. 06bc

2. 02±0. 36b

1. 58±0. 09bc

3. 89±0. 35a

1. 52±0. 14bc

w（全磷）/

（g·kg−1）

0. 39±0. 15ab

0. 20±0. 02b

0. 23±0. 02b

0. 20±0. 02b

0. 53±0. 03a

0. 49±0. 06a

w（全钾）/

（g·kg−1 ）

25. 91±0. 41a

21. 33±0. 53c

25. 47±0. 58a

25. 89±0. 36a

22. 79±0. 61b

25. 51±0. 38a

w（速效氮）/

（mg·kg−1 ）

84. 23±10. 60c

112. 62±7. 64bc

171. 12±26. 62b

141. 75±7. 76bc

317. 24±28. 62a

144. 9±14. 60bc

w（有效磷）/

（mg·kg−1 ）

8. 89±1. 38b

8. 04±1. 15b

6. 11±1. 18b

5. 23±0. 93b

5. 94±1. 87b

78. 8±14. 80a

1）同一列数据后不同字母表示差异显著（P＜0. 05）。
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的菌属）的分布如图 1b 所示。其中优势菌属有

Ralstonia（2.30%~14.18%）、 Pelomonas（2.05%~

12.45%）、 酸 热 菌 属（Acidothermus）（1.73%~

6.08%）、 苍 白 杆 菌 属（Ochrobactrum）（0.53%~

8.38%）、 Candidatus_Solibacter（1.33%~3.63%）、

硝化菌属（Nitrobacter）（1.10%~3.40%）、慢生根瘤

菌属（Bradyrhizobium）（1.03%~2.88%）、Variibacter

（1.03%~2.55%）、 Bryobacter（0.90%~2.25%）。 其

中 ， Ralstonia 和 苍 白 杆 菌 属 在 刺 槐 林 中 最 高

（14.18% 和 8.38%），在麻栎林中最低（2.30% 和

0.63%）；硝化菌属和慢生根瘤菌属在麻栎林中最

高（3.40% 和 2.88%），在刺槐林中最低（1.10% 和

1.03%）；酸热菌属在麻栎林中最高（6.08%），在杂

木林中最低（1.73%）。此外，还发现无林地中鞘氨

醇单胞菌属（Sphingomonas）显著高于其他林型。

2. 3　昆嵛山不同林型土壤细菌群落多样性

由表 3可知，α多样性中，Chao1和Shannon指

数麻栎林最高，且与无林地、赤松林无显著性差异，

但显著高于混交林、杂木林和刺槐林。Simpson指

数，麻栎林和无林地显著高于其他林型，其他林

型间无显著性差异。ACE 指数，麻栎林显著高于

其他林型。基于加权 Unifrac距离的 NMDS分析结

果显示，不同林型间表层土壤样点距离较远、无

重叠，说明各样地土壤细菌群落差异较大（图 2）。

对各林型土壤细菌群落的 ANOSIM 分析，进一步

说明昆嵛山常见林型中土壤细菌群落存在显著差

异（表4）。

2. 4　昆嵛山不同林型土壤细菌群落与化学性质的

典型相关分析

不同林型土壤细菌群落与化学性质的典型相

关分析（CCA， Canonical correspondence analysis）结

果（图 3）显示，有机质、全磷与有效磷是 3个较长

的向量，因此有机质、全磷与有效磷可能是导致

不同林型表层土壤细菌群落结构差异的关键理化

因子。进一步采用基于 Bray-Curtis 和 Jaccard 距离

的 Mantel 检验，确定这些因素是影响不同林型表

层土壤细菌群落结构的关键化学因素（表 5），说明

图1　细菌群落在门和属水平上的组成

Fig. 1　Composition of bacterial communities at the phylum and the genus levels

表3　不同林型土壤细菌α多样性指数 1）

Table 3　α diversity index of soil bacteria under different forest types

林型

无林地

赤松林

混交林

麻栎林

杂木林

刺槐林

Simpson指数

0. 997±0. 001a

0. 982±0. 004ab

0. 977±0. 002b

0. 998±0. 006a

0. 984±0. 006ab

0. 972±0. 009a

ACE指数

3 406. 63±425. 42b

3 231. 26±184. 78b

2 526. 99±42. 09c

4 029. 03±341. 03a

2 767. 77±341. 03c

2 632. 53±376. 81c

Chao1指数

3 310. 92±462. 62a

3 018. 47±221. 44ab

2 477. 57±40. 81b

3 729. 27±333. 69a

2 734. 77±333. 69b

2 486. 58±430. 57b

Shannon指数

10. 54±0. 17a

9. 37±0. 23b

8. 89±0. 07b

10. 55±0. 36a

9. 44±0. 36b

8. 82±0. 58b

1）同一列数据后不同字母表示差异显著（P ＜ 0. 05）。
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全磷和有效磷的含量与土壤细菌群落结构显著关

联。综上可见，全磷与有效磷是影响昆嵛山表层

土壤细菌群落结构的关键化学因子。

3 讨 论

3. 1　土壤细菌群落结构

昆嵛山 5种常见林型间细菌多样性（Shannon和

Simpson 指数）和丰富度（Chao1 和 ACE 指数）差异

显著。朱平等（2015）在祁连山不同海拔 4种植被群

落土壤细菌的研究以及刘君等（2019）对小兴安岭

不同生境下土壤细菌的研究也有类似结果。这可

能是由于不同植被间地表凋落物的差异会影响土

壤养分的积累，进而影响土壤微生物的多样性（路

颖等，2019；姜雪薇等，2021）。本研究结果显示，

麻栎林与无林地土壤细菌多样性高于其他林型，

可能是因为阔叶林中凋落物的分解速率要高于针

叶林，拥有更多可供给细菌生长的代谢底物并具

有更高的细菌多样性，使得阔叶树种（麻栎）相比

于针叶树种（赤松）具有更高的细菌多样性 （王欣

等，2018）；而同为阔叶林树种的杂木林却显著低

于麻栎林，这可能是由于土壤理化性质对土壤细

菌群落结构影响较大（滕嘉玲等，2017）。Zhang et 

al.（2017）研究发现，土壤有机质含量越高土壤细

菌群落多样性越高，杂木林地理位置多为沟谷位

置，土壤养分积累高，杂木林中有机质含量显著

高于其他林型。土壤有机质主要来自于植物凋落

物、根系分泌物与微生物分解代谢产物（Liu et al.， 

2020），有研究表明植被群落塑造中，植被根系与

枯落物的二次代谢产物对细菌群落有显著影响，

图3　土壤细菌群落与土壤化学性质的典型相关分析

Fig. 3　Canonical correspondence analysis (CCA) of soil 

bacterial communities and soil chemical properties

图2　不同林型土壤细菌群落NMDS分析

Fig. 2　NMDS analysis of soil bacteria 

            under different forest types

表4　不同植被类型土壤细菌群落ANOSIM分析

Table 4　ANOSIM analysis of soil bacteria

                 under different vegetation types

分组

无林地vs.  赤松林

无林地 vs.  混交林

无林地 vs.  麻栎林

赤松林 vs.  混交林

赤松林 vs.  麻栎林

混交林 vs.  麻栎林

无林地 vs.  杂木林

无林地 vs.  刺槐林

麻栎林 vs.  杂木林

赤松林 vs.  刺槐林

杂木林 vs.  刺槐林

Bray-Curtis距离

R值

1. 000

1. 000

0. 958

0. 896

1. 000

1. 000

0. 917

0. 906

0. 813

0. 760

0. 927

P值

0. 014

0. 005

0. 032

0. 029

0. 027

0. 029

0. 015

0. 033

0. 018

0. 023

0. 017

表5　土壤细菌群落结构与土壤化学性质Mantel分析 1）

Table 5　Mantel test of soil bacterial communities

              and soil chemical properities

土壤化学

性质

pH值

全氮

全磷

全钾

有效磷

有机质

速效氮

Bray-Curtis距离

rm

0. 080

−0. 072

0. 208

−0. 018

0. 236

0. 027

−0. 097

P值

0. 201

0. 752

0. 021*

0. 552

0. 037*

0. 388

0. 856

Jaccard距离

rm

0. 148

0. 021

0. 228

−0. 006

0. 254

0. 098

−0. 003

P值

0. 085

0. 415

0. 005**

0. 494

0. 015*

0. 150

0. 480

1）*为P＜0. 05水平上显著相关，**为P＜0. 01水平上显著相关。

137



第 63 卷中山大学学报（自然科学版中英文）

植被根系分泌物过多会抑制土壤细菌生长（Sun et 

al.， 2016）。这在一定程度上为杂木林细菌多样性

较低提供了解释。

本研究结果显示，混交林土壤 pH值最低，其

土壤细菌多样性也最低。Wang et al.（2017）研究发

现，在 pH=7的条件下土壤微生物多样性高，偏高

或偏低都会影响其多样性，这与本研究结果一致，

可能与较高浓度的H+抑制了赤松-麻栎混交林下细

菌增殖有关。刺槐林相比于天然林其地表植被种

类单一，可供给的微生物碳源种类少，土壤细菌

多样性低（Rousk et al.， 2009）。无林地中细菌多样

性较高，分析原因认为，在无林地表面的草本植

物较多（王仁卿等，2000），草本植物的根系较为发

达且多分布于土壤表层，为土壤细菌提供了能源。

另外可能的原因是，刺槐林、混交林与杂木林优

势菌群中变形菌门的相对丰度显著高于其他林型。

变形菌门中包括大量的参与C、N循环的土壤细菌

（王安宁等，2019），较高的丰度加快对土壤中养分

资源的消耗，使得细菌群落间竞争加剧的同时降

低了其他细菌的丰度，即细菌多样性较低（丁新景

等，2017）。

3. 2　土壤细菌组成差异分析

植被对土壤细菌群落的结构和组成塑造发挥

着重要作用（路颖等，2018），NMDS细菌群落分析

与 ANOSIM 组间细菌群落结构差异性显著性检验

均显示，昆嵛山 5种常见林型的细菌群落结构存在

显著差异。变形菌门、放线菌门以及酸杆菌门作

为优势种群在各林型间相对丰度均超过 10%，由

于这几类细菌的生态幅较宽（丁新景等，2018），

同时诸多研究结果也证实了变形菌门、放线菌门

以及酸杆菌门是土壤中的优势种群（Gao et al.， 

2019）。变形菌门与土壤养分呈正相关关系（滕嘉

玲等，2017），被认为是一种富营养型细菌。杂木

林与混交林作为混交林型具有更为丰富的枯落物，

土壤有机质含量也相对较高（孙海等，2018）。刺槐

林中有效磷含量最高，这可能是因为作为外来种

刺槐根瘤对磷元素有较强吸收作用，从而增加土

壤中有效磷输入量，土壤中有效磷的输入对细菌

群落组成有显著影响（Sun et al.， 2017），在CCA分

析中我们也证明了有效磷与细菌群落的显著关系。

这 3种林型产生的营养环境均有利于变形菌门的生

长，导致变形菌门在这 3种林型中相对丰度显著高

于其他林型。

酸杆菌门是一种寡营养型菌，对难分解的有

机物具有较高的利用效率（张晓等，2019），栎类植

物叶片中含有较高的缩合类单宁属难分解的有机

物（Ling et al.， 2017），这可能是麻栎林中酸杆菌门

相对丰度最高的原因。厚壁菌门中多数细菌对极

端的环境具有耐受性，适于养分较低的环境中

（Henneron et al.， 2017），赤松属本土适应性针叶树

种，其生长环境相比于阔叶林较为贫瘠（李岩等，

2018），厚壁菌门在养分较低的赤松林中相对丰度

最高。绿弯菌门是一种能够自己产生能量的细菌，

能够进行光合作用（鲜文东等，2020），在无林地与

赤松林中相对丰度最高，说明其丰度的减少与森

林郁闭度变高改变光照条件有关。在细菌属水平

上，Ralstonia 与苍白杆菌属均与土壤有机质、全

氮与有效磷均呈正相关关系，均能与豆科植物建

立共生关系（耿玉清等，2009），苍白杆菌属从属于

根瘤菌目，根瘤菌目在土壤氮元素循环中占重要

地位（Ngom et al.， 2004），能够帮刺槐在土壤中积

累营养，刺槐林中 Ralstonia 与苍白杆菌属的相对

丰度最高。硝化菌属可进行硝化反应进而提高土

壤肥力（Zhang et al.， 2019），麻栎林中硝化菌属相

对丰度显著高于其他林型，这可以帮助麻栎在土

壤中获取营养物质。

昆嵛山不同林型表层土壤的细菌群落结构差

异较大，表层土壤除受到环境与气候因素的影响

外，也很大程度上受到凋落物、根系分泌物以及

林下草本植物的影响。昆嵛山区域的细菌群落组

成较为丰富，与植被类型联系紧密，具有较强的

代表性。若要全面反映不同林型的土壤细菌群落

差异，还需进一步对深层土壤展开研究。

4 结 论

昆嵛山 5种常见林型间土壤化学性质、细菌多

样性及群落结构差异明显。变形菌门（Proteobacte‐

ria）、酸杆菌门（Acidobacteria）和放线菌门（Actino‐

bacteria）的相对丰度较高。不同林型显著影响土壤

细菌群落丰富度、均匀度指数，其中麻栎林土壤

细菌多样性指数最高，混交林土壤细菌多样性指

数最低，麻栎林土壤的 ACE 指数和 Shannon 指数

均显著高于赤松林、杂木林、刺槐林和混交林。

不同林型土壤细菌多样性变化可能与土壤 pH值差

异密切相关。不同林型间土壤细菌群落结构具有

显著差异（P < 0.05），推断不同林型间植物凋落物
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及根系分泌物差异可能是驱动细菌群落变化的重

要原因；另外，土壤全磷与有效磷含量可能是影

响昆嵛山不同林型土壤细菌群落结构差异的关键

环境因子。
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