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摘　 要:为探究白桦林地上层土壤与下层土壤细菌群落结构差异及细菌对上、下层土壤功能的驱动作用,采用 16S
 

rRNA
基因高通量测序和土壤养分测定方法,对苏木山 40

 

a 白桦林地 0~ 20
 

cm 和 20~ 40
 

cm 土层进行分析。 结果表明,白桦林地上
层土壤有机质含量和多酚氧化酶活性较下层土壤显著提高 75. 25%和 120. 45%;上层土壤细菌 Shannon 多样性指数(5. 83)较
下层土壤 Shannon 多样性指数(5. 74)显著提高;放线菌门、变形菌门和酸杆菌门(相对丰度> 15%)、黄杆菌科(相对丰度>
7%)、慢生根瘤菌属、鞘氨醇单胞菌属、土微菌属以及放线菌门的分枝杆菌属、类诺卡氏属、土壤红杆菌属和 Gaiella 属(相对丰
度>1%)是白桦林地的优势细菌类群;疣微菌门(线性判别分析 LDA 值为 4. 07)和拟杆菌门(LDA 值为 3. 80)以及放线菌门的
类诺卡氏属(LDA 值为 3. 72)和土壤菌属(LDA 值为 3. 48)是白桦林地上层和下层土壤差异贡献度最大细菌门和属;多酚氧化
酶活性、碱性蛋白酶活性和有机质含量是影响林地细菌群落结构的主要环境因子,并且显著影响放线菌门细菌类群。 综上,
白桦林地上层和下层土壤细菌多样性存在显著差异,放线菌门作为白桦林地重要的细菌类群,通过促进土壤碳循环的方式提
高林地肥力水平,促进白桦林地土壤生态系统健康稳定发展。

关键词:白桦林;细菌群落;碳循环;土层;放线菌门

中图分类号:S714. 3　 　 　 　 文献标识码:A　 　 　 文章编号:1006-8023(2024)02-0027-09

Characteristics
 

and
 

Driving
 

Effects
 

of
 

Soil
 

Bacterial
 

Communities
 

in
 

Betula
 

platyphylla
 

Forest
ZHANG

 

Shengnan1,
 

TANG
 

Kai2,
 

GAO
 

Haiyan1,
 

WEI
 

Yifan1,
 

ZHANG
 

Lei1∗

(1. Inner
 

Mongolia
 

Academy
 

of
 

Forestry,
 

Hohhot
 

010010,
 

China;
 

2. Life
 

College
 

of
 

Sciences,
 

Inner
 

Mongolia
 

Agricultural
 

University,
 

Hohhot
 

010018,
 

China)

Abstract:In
 

order
 

to
 

investigate
 

the
 

difference
 

of
 

bacterial
 

community
 

structure
 

between
 

upper
 

soil
 

and
 

lower
 

soil
 

and
 

the
 

driving
 

effect
 

of
 

bacteria
 

on
 

the
 

function
 

of
 

soil,
 

16S
 

rRNA
 

gene
 

high-throughput
 

sequencing
 

and
 

soil
 

nutrient
 

determination
 

methods
 

were
 

used
 

to
 

analyze
 

the
 

0-20
 

cm
 

and
 

20-40
 

cm
 

soil
 

layers
 

of
 

Betula
 

platyphylla
 

forest
 

at
 

40
 

ages
 

in
 

Sumushan
 

Mountain.
 

The
 

results
 

showed
 

that
 

the
 

content
 

of
 

organic
 

matter
 

and
 

the
 

activity
 

of
 

polyphenol
 

oxidase
 

in
 

the
 

upper
 

soil
 

of
 

Betula
 

platyphylla
 

forest
 

significantly
 

in-
creased

 

by
 

75. 25%
 

and
 

120. 45%
 

compared
 

with
 

the
 

lower
 

soil.
 

Shannon
 

diversity
 

(5. 83)
 

of
 

bacteria
 

in
 

upper
 

soil
 

was
 

significantly
 

higher
 

than
 

that
 

in
 

lower
 

soil
 

(5. 74).
 

Actinobacteria,
 

Proteobacteria
 

and
 

Acidobacteria
 

( relative
 

abundance>15%),
 

Xanthobacter-
aceae

 

(relative
 

abundance>7%),
 

Bradyrhizobium,
 

Sphingomonas,
 

Pedomicrobium,
 

and
 

Mycobacterium,
 

Nocardioides,
 

Solirubrobacter
 

and
 

Gaiella
 

(relative
 

abundance>1%)
 

belonged
 

to
 

Actinobacteria
 

were
 

the
 

dominant
 

bacterial
 

groups
 

in
 

Betula
 

platyphylla
 

forest.
 

Ver-
rucobacteria

 

(Linear
 

Discriminate
 

Analysis,
 

LDA
 

4. 07),
 

Bacteroides
 

(LDA
 

3. 80),
 

and
 

Nocardioides
 

( LDA
 

3. 72)
 

and
 

Oryzihumus
 

( LDA
 

3. 48)
 

belonged
 

to
 

Actinobacteria
 

were
 

the
 

main
 

bacterial
 

phylum
 

and
 

genus
 

contributing
 

to
 

the
 

difference
 

between
 

the
 

upper
 

and
 

lower
 

soil
 

of
 

Betula
 

platyphylla
 

forest.
 

Polyphenol
 

oxidase
 

activity,
 

alkaline
 

protease
 

activity
 

and
 

organic
 

matter
 

content
 

were
 

the
 

main
 

environmental
 

factors
 

affecting
 

the
 

bacterial
 

community
 

structure
 

of
 

Betula
 

platyphylla
 

forest,
 

and
 

significantly
 

affected
 

the
 

Actinobacte-
ria

 

bacteria.
 

In
 

conclusion,
 

there
 

were
 

significant
 

differences
 

in
 

bacterial
 

diversity
 

between
 

the
 

upper
 

and
 

lower
 

layers
 

of
 

soil
 

in
 

Betula
 

platyphylla
 

forest.
 

Actinobacteria
 

improved
 

the
 

fertility
 

level
 

of
 

forest
 

land
 

as
 

an
 

important
 

bacterial
 

group
 

by
 

promoting
 

soil
 

carbon
 

cyc-
ling

 

in
 

Betula
 

platyphylla
 

forest,
 

and
 

promoted
 

the
 

healthy
 

and
 

stable
 

development
 

of
 

soil
 

ecosystem
 

in
 

Betula
 

platyphylla
 

forest.
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0　 引言

白桦(Betula
 

platyphylla
 

Suk. )为我国常见桦木

属落叶乔木,在我国北方广泛分布,在吉林、黑龙江

和内蒙古自治区三省区的面积可达 274. 97
 

hm2
 

[1] 。
白桦林多在阴坡生长,是分布广泛的生态和用材造

林树种,占森林总面积和总蓄积量的 41. 15% 和

41. 59%
 [2] ,在森林生态系统土壤碳库中占有重

要地位。 目前关于白桦林碳循环相关研究主要

集中于林木发育 [ 3-6] 、抚育方式 [ 7] 、凋落物 [ 8-9] 以

及混交模式 [ 10] 等对土壤碳通量和碳储量的影

响;此外还有白桦林地碳层划分 [ 11] 以及土壤微

生物量碳氮的研究等 [ 12] 。
土壤微生物作为地球生物化学循环的重要驱

动力,参与森林生态系统碳、氮、磷等营养物质的

循环,对森林土壤结构和质量改善有重要促进作

用,对维持林地土壤碳库平衡、促进林木生长和发

育具有关键作用[13-14] 。 因此,白桦林地土壤分层,
结合土壤微生物群落分布特征,能够明确白桦林

地上下层土壤养分和微生物之间的联动作用,从
土壤微生物角度阐释其对白桦林地碳循环的驱动

作用。
本研究通过采集 40

 

a 林龄白桦林地土壤样品,
并对土壤养分进行测定,利用高通量测序和生物信

息学方法对白桦林地上下层土壤细菌群落结构和

多样性进行分析,挖掘林地上下层土壤细菌群落的

差异;结合土壤肥力水平,探讨白桦林地土壤肥力

与细菌群落之间的关系,为深入研究微生物驱动的

退化林地土壤生态系统恢复以及森林生态系统碳

汇机制提供理论依据。

1　 研究区概况与研究方法

1. 1　 研究区域概况

苏木山林场(113. 67° ~114. 08°E,40. 50° ~40. 67°N)
位于内蒙古自治区兴和县,阴山山脉东端;东西横

跨超 40
 

km,南北长度约 15
 

km,该区域海拔约为

1
 

500~ 2
 

300
 

m,年均气温为 4. 2
 

℃ ,年均降水量为

397
 

mm,无霜期 110
 

d,属半干旱大陆性季风气候。
土壤基带是栗钙土,土层厚度小于 120

 

cm。 研究

区林下灌木主要有绣线菊( Spiraea
 

salicifolia
 

L. ) 、
胡枝子 ( Lespedeza

 

bicolor
 

Turcz. ) 和山刺玫 ( Rosa
 

davurica
 

Pall. )等,草本植物主要有豆科、菊科和禾

本科等。

1. 2　 研究方法

1. 2. 1　 样地选择和取样

选择立地条件相近、坡度接近(22° ~ 32°)、生长

状态良好且树龄为 40
 

a 左右、植株密度为 933 株 / hm2、
平均胸径为 16. 8

 

cm、平均树高约 11
 

m 的白桦林天

然林样地。 样地内按“ S”形设置 9 个采样点,利用

土钻取 0 ~ 20
 

cm 和 20 ~ 40
 

cm 土壤样品,各土层每 3
个样品按等质量比混匀为 1 个样品,置于 4

 

℃ 车载

冰箱运至试验室,用于后续土壤养分检测及土壤细

菌 DNA 的提取和测序。
1. 2. 2　 土壤养分测定

采用酸度计进行土壤 pH 的测定(按质量比:去
离子水 ∶ 土= 4. 5 ∶ 0. 5);采用重铬酸钾外加热法测

定土壤有机质含量;采用碱解扩散法测定土壤速效

氮含量; 采用钼锑抗比色法测定土壤速效磷含

量[15-16] 。 土壤多酚氧化酶活性、过氧化物酶活性、
碱性蛋白酶活性、碱性磷酸酶活性和纤维素酶活性

使用北京索莱宝科技有限公司相应土壤酶活性检

测剂盒进行测定。
1. 2. 3　 土壤细菌总 DNA 的提取

将土壤样品混合均匀,分别取 0. 5
 

g,按照土壤

细菌 DNA 提取试剂盒(Soil
 

DNA
 

Kit,D5625-01)操

作说明提取 DNA,每个土壤样品 DNA 提取 3 次高

质量重复,并混合均匀,置于-80
 

℃ 保存备用,用于

后续测序分析。
1. 2. 4　 高通量测序与生物信息学分析

利用引物 338F:5′ - ACT
 

CCT
 

ACG
 

GGA
 

GGC
 

AGC
 

A - 3′和 806R:5′ - GGA
 

CTA
 

CHV
 

GGG
 

TWT
 

CTA
 

AT- 3′[17] ,以各样品总 DNA 为模板扩增 16S
 

rRNA 基因的 V3—V4 区。 PCR 反应体系(20
 

μL):
5×Fast

 

Pfu
 

Buffer
 

4
 

μL,dNTPs(2. 5
 

mmol / L) 2
 

μL,
正、反向引物(5

 

μmol / L)各 8
 

μL,Fast
 

Pfu
 

Polymer-
ase

 

0. 4
 

μL,DNA 模板 10
 

ng。 PCR 反应条件:95
 

℃
 

5
 

min;95
 

℃
 

30
 

s,55
 

℃
 

30
 

s,72
 

℃
 

30
 

s,是 35 个循

环;然后再 72
 

℃延伸 10
 

min。 以 1%琼脂糖凝胶电

泳检测 PCR 产物,产物检测合格后,委托上海美吉

生物医药科技有限公司采用 Illumina
 

MiSeq 测序平

台对扩增产物进行测序。
按照美吉生物生信云平台( https: / / cloud. ma-

jorbio. com / ) 中的标准流程进行数据处理,首先以

FLASH 软件对所得序列进行双端序列拼接;利用

Uparse 和 Usearch 进行操作分类单元 ( Operational
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Taxonomic
 

Units,OTU)聚类和统计( cutoff = 0. 03);
以 Mothur 软件计算 α -多样性指数;RDP

 

Classifier
软件进行序列分类注释(物种分类数据库参照 sil-
va138 / 16s_bacteria,分类置信度为 0. 7);采用主坐

标分析( Principal
 

co-ordinates
 

analysis,PCoA) 白桦

林地土壤细菌群落组成的差异性;采用热图( Heat-
map)分析白桦林地土壤肥力水平对细菌群落结构

的影响;采用线性判断分析法(Linear
 

discriminant
 

a-
nalysis,LEfSe)分析白桦林地土壤上层和下层分组

中具有显著差异的细菌类群。
1. 2. 5　 图形绘制及数据分析

 

统计分析采用 SPSS
 

v17. 0 软件,显著性水平为

P<0. 05 和 P<0. 01。 GraphPad
 

Prism
 

7. 0 和 Adobe
 

Illustrator
 

2020 用于组图的绘制。

2　 结果与分析

2. 1　 白桦林地土壤养分特征

由表 1 可知,白桦林地上层土壤(0 ~ 20
 

cm)有

机质含量和多酚氧化酶活性较下层土壤 ( 20 ~
40

 

cm)显著提高(P<0. 05)。 上层土壤有机质含量

较下层土壤提高了 75. 25%;多酚氧化酶活性在林

地上层土壤含量高达 56. 48
 

mg / ( d·g),较其下层

土壤提高了 120. 45%。 白桦林地上层土壤速效氮、
速效磷含量、过氧化物酶活性、碱性蛋白酶活性和

碱性磷酸酶活性均稍高于下层土壤,但未达到显著

水平;上层土壤 pH 偏碱(pH = 7. 66),下层土壤则趋

于中性(pH = 7. 23);纤维素酶活性则是下层土壤稍

高于上层土壤。

表 1　 土壤养分特征

Tab.
 

1
 

Characteristics
 

of
 

soil
 

nutrients

土层 / cm
Soil

 

layer pH

有机质 /
(g·kg-1)
Soil

 

organic
 

matter

速效氮 /
(mg·kg-1)

Available
 

nitrogen

速效磷 /
(mg·kg-1)

Available
 

phosphorus

多酚氧化酶活性 /
(mg·d-1·g-1)
Polyphenol

 

oxidase
 

activity

过氧化物酶活性 /
(U·g-1)
Peroxidase

 

activity

碱性蛋白酶活性 /
(U·g-1)

Alkaline
 

protease
 

activity

碱性磷酸酶活性 /
(nmol·d-1·g-1)

Alkaline
 

phosphatase
 

activity

纤维素酶活性 /
(U·g-1)
Cellulase

 

activity

0~ 20 7. 66±
0. 32

 

a
7. 15±
1. 49

 

a
9. 58±
1. 61

 

a
17. 88±
1. 54

 

a
56. 48±
4. 01

 

a
3

 

641. 93±
293. 21

 

a
1. 27±
0. 25

 

a
30

 

746. 44±
1

 

370. 23
 

a
31. 86±
0. 62

 

a

20~ 40 7. 23±
0. 10

 

a
4. 08±
0. 68

 

b
9. 16±
0. 19

 

a
15. 58±
0. 94

 

a
25. 62±
5. 13

 

b
3

 

597. 51±
323. 98

 

a
0. 94±
0. 21

 

a
30

 

395. 22±
1

 

296. 43
 

a
32. 29±
0. 41

 

a

注:表中不同小写字母表示差异性显著(P<0. 05)。
Note:

 

Different
 

lowercase
 

letters
 

mean
 

significant
 

correlation
 

(P
 

<
 

0. 05) .

2. 2　 白桦林地土壤细菌群落多样性、丰富度及结构

差异

通过对样品高通量测序数据统计,白桦林地上层

土壤(3 个重复
 

BHs1、BHs2、BHs3)和下层土壤(3 个

重复
 

BHx1、BHx2、BHx3) 分别得到 43
 

273、50
 

711、
49

 

163、62
 

351、48
 

941 和 57
 

745 条 16S
 

rRNA 基因序

列,测序覆盖率均达到 99. 9% 以上;基于 OTU 的

Shannon 指数(图 1(a))和 Chao1 指数(图 1(b))稀

释性曲线分别趋近于 5. 55 ~ 5. 70 和 860 ~ 880,表明

测序结果能很好地反映各样品中细菌群落结构和

多样性的真实性。
由图 2 可知,白桦林上层土壤 Shannon 多样性

指数为 5. 81 ~ 5. 86(均值为 5. 83),下层土壤 Shan-
non 多样性指数显著低于上层土壤,为 5. 71 ~ 5. 78
(均值为 5. 74)。 白桦林地土壤细菌群落丰富度

Chao1 指数则不存在显著性差异,其中上层土壤

Chao1 指数为 871 ~ 886,下层土壤则为 867 ~ 884。

主坐标分析 ( Principal
 

co - ordinates
 

analysis,
PCoA)用来分析白桦林地上层和下层土壤细菌群落

组成的差异性。 由图 3 可知,第一主坐标轴可以解

释 48. 18%的变异,是白桦林上层和下层土壤细菌

群落的主要差异,第二主坐标轴可以解释 23. 03%
的变异,累计达到 71. 21%的变异。 样品分组间的

差异远大于组内差异,说明白桦林地土壤细菌群落

结构受土壤深度影响显著(R= 0. 70,P= 0. 041)。
2. 3　 白桦林地土壤细菌群落结构和组成

白桦林地土壤细菌群落结构和组成如图 4 所

示。 放线菌门 ( Actinobacteria )、 变形菌 门 ( Pro-
teobacteria)、 酸杆菌门 ( Acidobacteria)、 绿弯菌门

(Chloroflexi)和拟杆菌门(Bacteroidetes)是白桦林上

层土壤中的优势门,其相对丰度分别达到 31. 82%、
29. 94%、15. 89%、9. 12%和 2. 90%;放线菌门、变形

菌门、酸杆菌门、绿弯菌门和疣微菌门( Verrucomi-
crobia)是白桦林下层土壤中的优势门,其相对丰度分
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序列数
Reads

序列数
Reads

（a）多样性指数
（a）Shannon index

（b）丰富度指数
（b）Chao1 index
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图 1　 基于 OTU 水平的 Shannon 和 Chao1 指数稀释曲线
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图 2　 白桦林地土壤细菌群落多样性和丰富度
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图 3　 基于 OTU 水平的细菌群落结构差异分析
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别达 到 30. 37%、 25. 64%、 18. 20%, 9. 71% 和

4. 51%,如图 4( a)所示。 放线菌门、变形菌门和酸

杆菌门 3 个门的相对丰度均超过 15%,是白桦林地

的优势门类;其中,放线菌门和变形菌门的相对丰

度在林地上层土壤中略高,酸杆菌门相对丰度则在

下层土壤中较高。 此外, 上层土壤中疣微菌门、
Rokubacteria 和芽单胞菌门( Gemmatimonadetes) 的

相对丰度均超过 1%,厚壁菌门(Firmicutes)、浮霉菌

门(Planctomycetes)、髌骨细菌门(Patescibacteria)和

硝化螺旋菌门(Nitrospirae)等相对丰度较低;下层土

壤中则是棒状杆菌门、芽单胞菌门、厚壁菌门和拟

杆菌门 4 个门的相对丰度高于 1%。 综上,白桦林

地上层和下层土壤中群落门水平组成基本一致,仅
存在相对丰度的微小差异。

除未分类的科外,黄杆菌科(Xanthobacteraceae)在
白桦林地上层和下层土壤中的相对丰度均最高,可分

别达到 7. 23%和 7. 63%,如图 4(b)所示;上层土壤中梭

菌科(Pyrinomonadaceae)、分枝杆菌科( Mycobacteri-
aceae)、Gaiellaceae、红杆菌科(Solirubrobacteraceae)、
芽单胞菌科( Gemmatimonadaceae)和西索恩氏菌科
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（d）LEfSe分析
（d）LEfSe analysis
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图 4　 不同土层细菌群落结构门、科、属水平组成及 LEfSe 分析
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(Chthoniobacteraceae)6 个科的相对丰度在 2. 01% ~
4. 33%;下层土壤中梭菌科、分枝杆菌科、Gaiellace-
ae、类诺卡氏菌科( Nocardioidaceae)、芽单胞菌科和

西索恩氏菌科 6 个科的相对丰度在 2. 01% ~
3. 38%。 小单孢菌科(Micromonosporaceae)、Ilumato-
bacteraceae、类诺卡氏菌科、噬几丁质科(Chitinopha-
gaceae)、生丝微菌科(Hyphomicrobiaceae)、Methylol-
igellaceae、根瘤菌科( Rhizobiaceae)、鞘脂单胞菌科

(Sphingomonadaceae)、伯克氏科( Burkholderiaceae)
和亚硝化单胞菌科(Nitrosomonadaceae)10 个科在林

地上层土壤中相对丰度在 1. 03% ~ 1. 92%;小单孢

菌科、Ilumatobacteraceae、红杆菌科、噬几丁质科、生

丝微菌科、根瘤菌科、鞘脂单胞菌科、伯克氏科和亚

硝化单胞菌科 9 个科在林地下层土壤中相对丰度在

1. 04% ~ 1. 99%。 综上,除未分类的科外,白桦林地

上层土壤中有 16 个科的相对丰度高于 1%,而下层

土壤中则有 15 个,且在两层土壤共有 15 个科,上层

土壤中仅独有 Methyloligellaceae
 

1 科。
除未分类的属外,慢生根瘤菌属(Bradyrhizobi-

um)、Gaiella、分枝杆菌属(Mycobacterium)、类诺卡

氏属 (Nocardioides)、土壤红杆菌属 ( Solirubrobact-
er)、鞘氨醇单胞菌属 ( Sphingomonas) 和土微菌属

(Pedomicrobium)7 个属在白桦林地上层土壤中的相

对丰度大于 1%;慢生根瘤菌属、Gaiella、分枝杆菌
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属、类诺卡氏属、土壤红杆菌属、鞘氨醇单胞菌属、
土微菌属和小月菌属(Microlunatus)8 个属在白桦林

地下层土壤中的相对丰度大于 1%,如图 4(c)所示。
在属水平,相对丰度超过 1%的属仅有小月菌属不

同,其他属均相同,仅存在相对丰度的差异。
采用 LEfSE 分析白桦林上层、下层土壤中细菌

群落结构的差异性,如图 4(d)所示,图 4(d)中显示

2 个分组中细菌群落经 LEfSE 分析得到的线性判别

分析 LDA(Linear
 

Discriminate
 

Analysis)得分值,LDA
值越大说明该分类单元在 2 个分组中的差异越大,
该分类单元对组间差异性贡献越大(本研究中选择

LDA 值至少大于 3. 0)。 除未分类的单元外,白桦林

上层土壤中的差异物种在门水平为 1 个门拟杆菌

门;2 个纲 γ-变形菌纲( Gammaproteobacteria) 和拟

杆菌纲( Bacteroidia);13 个科亚硝化单胞菌科、Ilu-
matobacteraceae、根瘤菌科、噬几丁质科、小单孢菌

科、尖 孢 囊 菌 科 ( Intrasporangiaceae )、 链 霉 菌 科

( Streptomycetaceae )、 Microscillaceae、 中 村 氏 菌 科

(Nakamurellaceae)、伯克氏科、Reyranellaceae、鱼孢

菌科(Sporichthyaceae)和微杆菌科( Microbacteriace-
ae);15 个属类诺卡氏属、土壤菌属(Oryzihumus)、链
霉菌属( Streptomyces)、叶杆菌属(Phyllobacterium)、
中村氏属(Nakamurella)、Chryseolinea、土生单胞菌

属(Terrimonas)、Xylophilus、Luedemannella、Acidibact-
er、Reyranella、Ferruginibacter、小单胞菌属 (Microm-
onospora)、溶杆菌属(Lysobacter)和生丝微菌属(Hy-
phomicrobium)。 白桦林地下层土壤中的差异物种则

分别为疣微菌门、疣微菌纲( Verrucomicrobiae)、梭
菌科和西索恩氏菌科。 疣微菌门和拟杆菌门 2 个门

在门水平对白桦林地上层和下层土壤差异贡献度

最大,LDA 值分别为 4. 07 和 3. 80;γ-变形菌纲、疣
微菌纲和拟杆菌纲为差异贡献度最大的 3 个纲,
LDA 值分别为 4. 10、4. 07 和 3. 78;西索恩氏菌科、
梭菌科、亚硝化单胞菌科、Ilumatobacteraceae、根瘤

菌科、噬几丁质科和小单孢菌科为差异贡献度最大

的 7 个科,LDA 值均大于 3. 50;类诺卡氏属和土壤

菌属为差异贡献度最大的 2 个属,LDA 值分别为

3. 72 和 3. 48。 综上所述,白桦林地上层土壤中的标

志细菌类群分别为:拟杆菌门;γ-变形菌纲和拟杆菌

纲;亚硝化单胞菌科、Ilumatobacteraceae、根瘤菌科、
噬几丁质科和小单孢菌科;类诺卡氏属和土壤菌

属。 下层土壤中的标志细菌类群分别为疣微菌门、
疣微菌纲、西索恩氏菌科和梭菌科。

2. 4 　 白桦林地土壤细菌群落结构与环境因子相

关性

由图 5 可知,属水平相对丰度 TOP50 的属与土

壤环境因子进行相关性分析。 结果表明,放线菌门

的类诺卡氏属、g_norank_f_norank_o_IMCC26256、g_
norank_f_Sporichthyaceae 和链霉菌属与多酚氧化酶

活性( polyphenoloxidase,PPO) 呈显著正相关,类诺

卡氏属和链霉菌属 2 个属的相关性较高,均为 R =
0. 83 和 P = 0. 04;疣微菌门的 g_Candidatus_Udae-
obacter 和 g_Candidatus_Xiphinematobacter

 

2 个未分

类的属与土壤中 PPO 含量则呈负相关。 过氧化物

酶活性(Peroxidase,POD)仅与放线菌门中的小月菌

属呈显著正相关。

PPO 为多酚氧化酶活性;POD 为过氧化物酶活性;ALPT 为碱性

蛋白酶活性;ALP 为碱性磷酸酶活性;AN 为速效氮含量;AP 为速效

磷含量;CA 为纤维素酶活性;SOM 为有机质含量。
PPO

 

means
 

polyphenol
 

oxidase
 

activity;
 

POD
 

means
 

peroxidase
 

ac-
tivity;

 

ALPT
 

means
 

alkaline
 

protease
 

activity;
 

ALP
 

means
 

alkaline
 

phos-
phatase

 

activity;
 

AN
 

means
 

available
 

nitrogen;
 

AP
 

means
 

available
 

phos-
phorus;

 

CA
 

means
 

cellulase
 

activity;
 

SOM
 

means
 

soil
 

organic
 

matter.

图 5　 细菌群落结构与土壤养分之间的相关性分析

Fig. 5
 

Correlation
 

analysis
 

between
 

bacterial
 

community
 

structure
 

and
 

soil
 

nutrients

放线菌门中的 Luedemannella、分枝杆菌属、类

诺卡氏属和链霉菌属 4 个属与碱性蛋白酶活性(al-
kaline

 

proteinase,ALPT)呈显著正相关,其相关性 R
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可分别达到 0. 89、0. 83、0. 89 和 0. 89(P<0. 05);而
小月菌属则与 ALPT 呈显著负相关 (R = - 0. 83,
P<0. 05)。 变形菌门中的红游动菌属(Rhodoplanes)
不仅与土壤中速效氮(available

 

nitrogen,AN)含量呈

极显著负相关(R= -0. 94,P<0. 01),还与纤维素酶活

性(cellulase
 

activity,CA)呈显著负相关(R = -0. 89,
P<0. 05)。 放线菌门的分枝杆菌属也与 CA 呈显著负

相关(R= -0. 83,P<0. 05)。 变形菌门中的鞘氨醇单

胞菌属与 pH 呈极显著负相关 ( R = - 0. 96, P <
0. 01)。 放线菌门与有机质含量(soil

 

organic
 

matter
 

content,SOM)呈正相关性,变形菌门则对 SOM 具有

两面性。 假诺卡氏菌属(Pseudonocardia)(R = 0. 89,
P<0. 05)和土壤菌属(R = 0. 89,P<0. 05)与 SOM 呈

显著正相关,Gaiella(R = -0. 94,P<0. 01)则与 SOM
呈极显著负相关。

3　 讨论

3. 1 　 白桦林地上层和下层土壤细菌群落结构差

异大

本研究中,白桦林地上层(0 ~ 20
 

cm)土壤 Shan-
non 多样性显著高于下层(20 ~ 40

 

cm),这可能与上

层土壤中含氧量较高,表层枯落物多、营养丰富有

关[18] ;这也是导致上层土壤中的标志细菌类群相对

于下层土壤更多的原因。 群落结构方面,放线菌

门、变形菌门和酸杆菌门是优势门,该结果与多数

林地土壤细菌群落结构研究结果类似,例如杉木林

和马尾松林地土壤酸杆菌门含量达到 32. 68% ~
49. 17%[19] ,春夏两季北京香山古油松[20] 和不同林

龄杉木林土壤细菌优势门类[21] 均为放线菌门、变形

菌门和酸杆菌门。 在科水平,黄杆菌科是白桦林地

上层和下层土壤中的优势科(约 7%),这与油松-杉
木混交林土壤中 Blastocatellaceae 是优势科,且相对

丰度高达 8%以上显著不同[21] ,优势科及其相对丰

度的差异可能与表层不同树种枯落物类型和根系

分泌物的差异有关。 属水平上,慢生根瘤菌属、类
诺卡氏属、分枝杆菌属是 3 个优势属,其中慢生根瘤

菌属、类诺卡氏属是重要的固氮菌群,同样兼具解

磷作用,具有重要的促生潜力[22] ,类诺卡氏属也是

白桦林上层土壤中重要的标志属,可利用包括多环

芳烃等复杂的有机物,在碳、氮循环中扮演重要角

色[23] 。 此外,土壤菌属也是白桦林上层土壤中重要

的标志属,且与土壤有机质含量呈显著正相关,说
明白桦林地土壤中富含参与碳、氮循环的细菌类

群,尤其是上层土壤中居多,代谢活力更强。
3. 2　 白桦林地土壤细菌驱动森林生态系统碳循环

土壤酶是土壤生态系统物质和能量循环的重

要驱动力,主要来源于土壤微生物和动植物的分泌

及其残体的分解,其质量和活性可表征土壤肥力高

低及循环速率快慢[24] 。 多酚氧化酶能够催化土壤

中芳香族化合物氧化成醌[25] ,醌类物质与土壤中蛋

白质、氨基酸、糖类和矿物质等物质反应生成有机

质,多酚氧化酶在土壤有机质的降解和循环中发挥

着重要的作用。 本研究中,白桦林地上层土壤多酚

氧化酶活性和有机质含量显著高于下层土壤,表明

白桦林地上层土壤碳循环速率显著高于其下层土

壤。 在本研究中,白桦林地土壤多酚氧化酶活性和

有机质含量与放线菌门细菌类群有重要关系,类诺

卡氏属和链霉菌属与多酚氧化酶活性呈显著正相

关,假诺卡氏菌属和土壤菌属与有机质含量呈显著

正相关,说明放线菌门的类诺卡氏属、链霉菌属、假
诺卡氏菌属和土壤菌属参与了林地土壤有机质生

成和积累的过程。 有研究报道,放线菌门成员具有

较高比例的碳水化合物降解酶,促进土壤有机碳的

矿化,在植物残体分解中发挥着关键的生态生理作

用[26-27] ;放线菌门其他成员还可将难降解的纤维素

和甲壳素等有机物分解[28] ,加速林木-土壤间营养

物质的交换。 此外,放线菌门的类诺卡氏属和土壤

菌属还是白桦林地上层土壤中的标志属,假诺卡氏

菌属可促进多种烷烃类碳源的分解代谢[29] ,这可能

是该属在白桦林地上层作为标志细菌促进土壤碳

循环的重要原因。 此外,白桦林地还富含放线菌门

的链霉菌属等具有碳水化合物降解以及碳源周转

能力的细菌类群,说明白桦林地放线菌门细菌不仅

对土壤有机碳降解过程具有重要意义,还对土壤多

酚氧化酶以及有机质的积累具有重要作用。
森林土壤微生物是森林碳循环中的关键调节

因子,在枯落物分解[30] 、碳固存[31] 和释放有机物质

供植物吸收利用[32] 等方面扮演重要角色。 本研究

中,放线菌门细菌成员不仅积极参与白桦林地土壤

碳循环因子(多酚氧化酶和有机质)的积累,部分成

员还成为林地上层土壤中的标志细菌,在林地上层

土壤中加速枯落物分解,促进森林生态系统土壤碳

回归和碳循环速率,进而提高林地肥力水平和养分

循环状况,促进白桦林地土壤生态系统健康稳定

发展。
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4　 结论

白桦林地上、下层土壤细菌群落多样性和组成

存在显著差异,且主要体现在多样性上。 白桦林地

放线菌门作为林地土壤环境健康稳定的重要驱动

者,通过提高林地土壤肥力水平以及分解碳水化合

物的方式,在森林生态系统土壤碳循环中发挥重要

作用。
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