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缙云山不同森林植被下土壤微生物群落结构特征研究*

王蓥燕　王子芳　黄　容　吕　盛　高　明†

(西南大学资源环境学院，重庆　400715)

摘　要　　为了解缙云山国家自然保护区不同森林植被对表层土中微生物群落结构和丰度的影响，

以缙云山4种森林植被（针叶林、常绿阔叶林、针-阔混交林和竹林）土壤为研究对象，采用克隆文库、

末端限制性片段多态性分析（Terminal restriction fragment length polymorphism analysis，T-RFLP）和

荧光定量PCR（qPCR）等分子技术，研究不同森林植被对细菌、真菌和古菌群落结构和丰度的影响。

结果表明：1) 在4种植被类型中，针叶林土壤中微生物的拷贝数均低于其他植被。细菌16S rDNA拷贝

数在3种微生物中最高且受植被影响最为明显（P<0.05）。微生物拷贝数与土壤理化性质的皮尔逊相关

分析显示：细菌和古菌拷贝数分别与pH（r=0.607，P<0.05）和含水量（r=-0.919，P<0.01）显著相

关。2) 根据T-RFLP图谱，群落结构的α-多样性指数显示：真菌的群落结构多样性最高，而古菌最低

且受植被变化影响最显著（P<0.05）。非度量多维尺度分析（Non-metric multidimensional scaling，

NMDS）和热图分析（Heatmap analysis）均显示：在不同植被间，土壤微生物群落组成表现出显著差

异（P<0.05），其中针叶林土壤中细菌和真菌群落结构最独特；3) 不同植被中土壤微生物均存在不同

的优势种群。其中，竹林土壤中微生物优势种群最突出。4) 冗余分析（Redundancy analysis，RDA）

显示3种微生物的群落结构显著受pH、钾和磷元素的影响（P<0.05）。在缙云山地区，植被类型的变

化对土壤表层微生物的群落结构和丰度均有显著影响。以上研究有助于了解土壤微生物与森林生产力

及其发展演替的关系，为天然林的保护和可持续经营提供科学依据。
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土壤微生物是森林土壤的重要组成部分，在

有机质形成与分解、养分循环与转化以及能量流动

等方面具有重要地位［1］。其中，森林土壤微生物

生态学研究，能深入了解森林土壤中营养元素的循

环。微生物多样性和丰度是表征微生物生态学特征

的重要指标［2］。它极易受环境参数的影响，而森

林中林型、海拔、土壤性质、温度和水分均是至关

重要的影响因子［3-4］。植被可以通过改变土壤的营

养物质（有机碳和氮）含量、含水量、温度、通气

性以及微环境pH等关键环境因子来间接影响土壤

微生物的群落结构和丰度［5-6］。

目前，学者已展开植被与微生物群落相关的研

究。如Ding等［7］对神农架林线附近灌木林和针叶

林土壤微生物调查发现，灌木林土壤微生物群落多

样性均高于针叶林。在研究川西亚高山云杉人工林

土壤微生物发现：林龄的增加使土壤微生物香农多

样性指数和Pielou 均匀度指数均呈现先增后减的趋

势［8］。此外，研究还发现不同植被土壤微生物的

丰度存在显著差异［9］。可见植被差异对微生物群

落结构和丰度有重要影响。
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缙云山国家森林保护区位于重庆市北部，植物

种类繁多，素有“川东小峨眉”之称。目前该区域

的研究多侧重于土壤理化性质［10-11］，少数涉及土

壤微生物均采用单一分析技术或传统培养方法来研

究某种植被土壤微生物群落［9, 12］，难以系统全面

地了解该地区微生物群落结构和丰度差异。结合该

区域已有研究：表层土壤营养物质丰富，但易受外

界环境影响［10-11］。本文运用多种分子技术（末端

限制性片段多态性分析，克隆文库和荧光定量PCR
技术）对该区域典型植被类型（常绿阔叶林、针叶

林、毛竹林、针阔混交林）表层土壤细菌、真菌和

古菌群落结构和丰度进行定性和定量的分析，有益

于了解土壤微生物与森林生产力及其发展演替的关

系，为天然林的保护和可持续经营提供科学依据。

1　材料与方法

1.1　研究区概况

缙 云 山 国 家 森 林 保 护 区 位 于 重 庆 市 北 碚 区

境内（106°17′43″—106°24′50″E，29°41′08″—

29°52′03″N；面积7 600 hm2；平均海拔951.5 m；

相对高差600 m），以下简称缙云山。属典型的北

亚热带温暖湿润季风气候。年均气温13.6 ℃，年

均降水量1 612 mm，年均日照1 294 h，年平均蒸

发量777 mm。缙云山植被类型多样，有高等植物

244科、973属、1 861种。土壤为三叠纪须家河砂

岩发育的酸性黄壤（pH 4.0～4.5）。

1.2　研究方法

2016年5月下旬选取马尾松针叶林  （简称针

叶林，Coniferous forest）、壳斗科阔叶林（简称

阔叶林，Broadleaved-leaved forest）、马尾松针

叶 /壳斗科阔叶混交林（简称针阔混交林，Mixed 
broadleaf-conifer forest）以及毛竹林（P. pubescen 
forest）土壤为研究对象，每种植被类型选择3个取

样点，在0～20 cm土层深度取样，按四分法进行

混匀，分别取1 kg 混后土样，得到三等份样品，

用无菌PET树脂袋封装，放于冰盒中带回实验室。

取50 g土样于-20 ℃冰箱保存以备分子实验分析，

其余部分用于理化性质分析。采样点的详细情况见 
表 1。

表1　采样点基本概况

Table 1　Outline of the sampling sites

样点

Site

海拔

Altitude/m

坡向

Aspect

郁闭度

Canopy density/%

起源

Origin

经纬度

Longitude

主要树种

Principal tree species

针叶林

Coniferous forest
844～873 西北 0.9 天然

E106°23′49.90″—

106°23′50.66″

N29°49′52.35″—

29°49′54.25″

马尾松 Pinus massoniana、

杉木 Cunninghamia 

lanceolata

阔叶林

Broad-leaved forest
428～461 西北 0.8 天然

E106°23′21.85″—

106°23′27.56″

N29°49′37.67″—

29°49′37.92″

四川大头茶 Gordonia 

acuminata、白毛新木姜子

Neolitsea aurata、

四川杨桐 Adinandra millettii

针-阔混交林

Mixed broadleaf-

conifer forest

654～684 西北 0.9 天然

E106°23′54.40″—

106°23′54.75″

N29°50′32.01″—

29°50′32.47″

四川大头茶 Gordonia 

acuminata、四川杨桐

Adinandra millettii、

马尾松 Pinus massoniana

竹林

P. pubescen forest
580～590 西北 0.85 天然

E106°23′14.77″—

106°23′15.90″

N29°49′43.66″—

29°49′44.19″

毛竹 phyllostachys pubescens

理化分析土样在室温下自然风干，然后研磨过

筛（2 mm、1 mm、0.25 mm），基本理化性质采

用文献［13］的方法进行分析。土壤基本理化性质

见表2。
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表2　土壤基本理化性质

Table 2　Physical and chemical properties of the soils at the sampling sites

样点

Site
pH

全氮

Total N

/(g·kg-1)

全磷

Total P

/(g·kg-1)

全钾

Total P

/(g·kg-1)

有效氮

Available N

/(mg·kg-1)

针叶林① 4.02±0.02b 0.67±0.00c 0.10±0.01c 13.36±0.13b 36.82±0.67d

阔叶林② 4.12±0.03ab 1.73±0.00b 0.23±0.02a 18.71±2.26ab 157.67±0.33b

针-阔混交林③ 4.37±0.02a 0.64±0.00c 0.13±0.00c 21.60±0.61a 52.56±1.67c

竹林④ 4.18±0.02ab 1.90±0.06a 0.15±0.01b 24.97±1.03a 206.88±2.68a

样点

Site

有效磷

Available P 

/(mg·kg-1)

速效钾

Readily available K

/(mg·kg-1)

可溶性有机碳

DOC

/(mg·kg-1)

含水量

Water content

/ (g·kg-1)

针叶林① 1.69±0.19c 28.50±0.00d 8.33±1.57c 150.2±9.7c

阔叶林② 5.45±0.05b 58.00±0.50c 22.51±7.09ab 420.2±9.8a

针-阔混交林③ 1.41±0.00c 64.00±1.50b 15.51±2.01bc 197.8±9.3bc

竹林④ 9.76±0.46a 81.50±2.01a 27.50±4.03a 241.6±3.0b

　　注：数据为3次重复的平均值±标准误，且同列数据后不同字母表示不同样点间差异达  5%  显著水平。下同  Note：Data 

are represented as mean of triplicate samples±standard deviation, and values followed by different letters in the same column are 

significantly different between sampling sites at the 5% level (Duncan’s test). The same below. ① Coniferous forest; ②Broad-leaved 

forest; ③Mixed broadleaf-conifer forest; ④ P. pubescen forest

1.3　土壤总DNA提取

利用Fast DNA spin kit for soil 试剂盒（MP 
BIO, Inc., Irvine, CA, USA）根据制造商提供的说

明进行提取。洗脱后总DNA体积为50 μL。利用

1%的琼脂糖凝胶电泳确认总DNA的提取质量（电

泳条带的单一性），同时用NanoDrop ND-1000微

光分光光度计（Thermo Fisher Scientific, USA）

测定浓度。

1.4　荧光定量PCR
荧 光 定 量  P C R 技 术 作 为 核 酸 定 量 检 测 技 

术［14］，用基因拷贝数来表征某种微生物或功能微

生物的丰度，具体步骤如下：

标准样品的制作：选用荧光定量PCR引物扩

增细菌16SrRNA（F357/R518）、古菌16SrRNA 
（U519 /806R） 和 真 菌 ITS（NSI1 /58A2R） 区

片 段 ， 对 扩 增 产 物 进 行 纯 化 （ U n i v e r s a l  D N A 
Purification Kit，TIANGEN）并克隆（见1.6）。

将 测 序 成 功 的 阳 性 克 隆 子 提 取 菌 液 质 粒 D N A
（TIANprep Mini Plasmid Kit，TIANGEN），并

用NanoDrop ND-1000微光分光光度计、测定质粒

DNA浓度并计算拷贝数，以10倍为间隔系列稀释

成荧光定量PCR标准品。

样品测定：将样品与标准品同时进行qPCR检

测，包括阴性对照在内每个样品设3个重复。反应

体系为：ABI Prower SybrGreen qPCR Master Mix 
（ABI，USA）10 mL，细菌、真菌和古菌DNA模

板分别为2、4和1 mL，引物各1、0.5和1 µL（10 
pmol·µL-1），加ddH2O至终体积20 mL。每个循环

中荧光收集在83 ℃下进行。荧光定量PCR分析由

ABI 7500型实时荧光定量PCR系统进行。

1.5　末端限制性片段多态性分析

末 端 限 制 性 片 段 多 态 性 分 析 （ T e r m i n a l 
r e s t r i c t i o n  f r a g m e n t  l e n g t h  p o l y m o r p h i s m 
analysis，T-RFLP）［15］具体步骤如下：

基 因 片 段 的 扩 增 ： 选 用 正 向 引 物 5 ′

端 带 荧 光 物 质 F A M 标 记 的 引 物 扩 增 细 菌

1 6 S r R N A ( 2 7 F / 1 4 9 2 R ) 、 古 菌  1 6 S  r R N A 
(Arch109F/Arch958R)和真菌ITS(ITS1F/ITS4)区片

段。扩增体系为 50 mL，后扩增产物的纯化和浓度

测定同1.4。

产物酶切：采用限制性内切酶HhaⅠ、HhaⅠ、
RasⅠ（NEB，BioLabs）分别对细菌、真菌和古菌

的纯化DNA进行单酶切，根据制造商提供的说明

进行酶切。随后将酶切产物送至送生工生物工程有
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限公司(上海)进行毛细管电泳测序并输出末端限制

性片段（Terminal restrictions fragments, T-RFs）

图谱［16］。

1.6　克隆文库

选 用 5 ′ 端 不 带 荧 光 物 质 的 引 物 对 细 菌

1 6 S r R N A 、 古 菌  1 6 S  r R N A 和 真 菌 I T S （ 相 关

引 物 序 列 和 体 系 见 1 . 5 ） 扩 增 。 对 扩 增 P C R 产 物

进行纯化（Universa l  DNA Pur i f i ca t ion  Ki t，

T I A N G E N ） ， 通 过 p G E M - T 载 体 ( P r o m e g a ) 进

行 克 隆 。 根 据 “ 蓝 白 斑 ” （ 抑 制 剂 ： X - G a l 、

A m p r 和 I P T G ） 对 克 隆 子 进 行 筛 选 。 每 个 样

品 各 挑 取 1 5 个 阳 性 克 隆 子 送 至 生 工 生 物 有 限

公 司 进 行 序 列 测 定 ， 每 个 样 本 正 确 测 序 约 1 0
条 。 序 列 登 录 号 为 ： MG641100～MG641145；

MG670412～MG670441；MG825386～MG825410；

MH016246～MH016250。

1.7　数据分析

土 壤 理 化 性 质 、 微 生 物 拷 贝 数 的 单 因 素 方

差分析和皮尔逊相关分析利用SPSS 21 .0处理。

基 于 T- R F L P 数 据 ， 群 落 结 构 α - 多 样 性 指 数 分

析，即丰富度指数（Richness，S）、均匀度指

数（Evenness，J ′）、香农-威尔指数（Shannon-
Weiner index，H ′），利用Excel  2003完成；利

用 R 语 言 的 v e g a n  软 件 包 进 行 非 度 量 多 维 尺 度

分析（Non-metr ic  Mult idimensional  scal ing，

NMDS）和pheatmap软件包进行热图（Heatmap）

的 绘 制 。 基 于 测 序 结 果 ， 利 用 M o t h u r 软 件 对 序

列进行可操作分类单元（Operational Taxonomic 
Uni ts，OTU）分析，通过Mega5.0 软件对OTU
进 行 系 统 发 育 树 的 建 立 。 利 用 C A N O C O 软 件 对

土 壤 环 境 因 子 和 微 生 物 群 落 结 构 进 行 冗 余 分 析

(Redundancy Analysis, RDA)，并运用蒙特卡罗置

换检验（Monte Carlo permutation test）去检验约

束排序模型的显著性（用F值作为统计量）。

2　结　果

2.1　不同森林植被土壤微生物的丰度

不 同 森 林 植 被 土 壤 微 生 物 基 因 拷 贝 数 ，

见 图 1 。 细 菌 、 古 菌 1 6 S  r R N A 和 真 菌 I T S 基 因

拷 贝 数 范 围 分 别 为 ： 3 . 0 4 × 1 0 5～ 4 . 4 7 × 1 0 8、

1 .46×10 6～1 .53×10 7和6 .44×10 4～1 .90×10 6 

copies·µL -1。如图可知，真菌 ITS基因拷贝数最

低；针叶林土壤微生物基因拷贝数最低。此外，由

单因素方差分析可知：森林植被类型的变化对细

菌和古菌影响显著（P<0.05）。皮尔逊相关分析

显示：细菌16S rRNA基因拷贝数与pH显著正相关

（r=0.607，P<0.05）；古菌16S rRNA基因拷贝数

与含水量值显著负相关（r=-0.919，P<0.01）。

2.2　不同森林植被土壤微生物的群落结构

基于T-RFLP分析图谱，利用多种а -多样性

特征值表征不同森林植被土壤微生物群落结构多

样性，见表3。同一种特征值中，真菌的数值均最

高。针-阔混交林土壤中细菌的群落特征值显著高

注：不同小写字母表示处理间差异显著（P<0.05）Note：Different letters above the bars mean significant difference at the 0.05 level

图1　不同森林植被的土壤微生物拷贝数

Fig. 1　Copy number of the soil microbes relative to vegetation
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于其他植被类型（P<0.05）。此外，植被变化对古

菌多样性的影响最为显著（P<0.05）。

基于T-RFLP数据，NMDS 分析通过二维排序

图中样点间距离表征不同植被类型土壤中微生物群

落结构的相似性。由图2可知，微生物在不同森林

植被土壤中的群落结构的相似性各异。在细菌和古

菌群落结构中，针叶林的样点距离最远，即群落结

构最不相似。而真菌的群落结构，针阔混交林和竹

林的群落结构最为相似。

热图分析能反映出不同森林植被土壤微生物群

落结构的聚类分析和各群落组成的相对丰度。土壤

微生物群落结构的聚类分析结果与NMDS结果相同

（图3）。阔叶林的细菌种群组成最为复杂，其次

为针叶林，而竹林最为单一。针阔混交林的真菌群

落组分最为单一。各植被类型间古菌的种群组成差

异不明显。

不同森林植被土壤微生物群落结构与土壤理

化 性 质 的 相 关 性 分 析 ， 见 图 4。 细 菌 群 落 结 构 与

pH、全磷和全钾显著相关（F分别为9.18、4.84和

2.58，P<0.05，蒙特卡罗算法）；真菌群落结构与

全钾、有效磷和速效钾显著相关（F分别为2.28、

2.15和5.83，P<0.05，蒙特卡罗算法）。古菌群

落结构与全磷、速效钾和全钾显著相关（F分别为

2.56、1.20和1.35，P<0.05，蒙特卡罗算法）。

2.3　不同森林植被土壤微生物系统发育地位分析

不同森林植被土壤微生物系统发育分析见图

图2　不同森林植被土壤微生物群落结构的 NMDS 分析

Fig. 2　NMDS analysis of the soil microbial community structure relative to vegetation 

表3　不同森林植被土壤微生物的群落特征值

Table 3　Characteristics of the soil microbial community structure relative to vegetation

样点

Site

香农-威尔指数 Shannon-Wienner index 丰富度指数 Richness index

细菌

Bacteria

真菌

Fungus

古菌

Archaea

细菌

Bacteria

真菌

Fungus

古菌

Archaea

针叶林① 4.6±1.19ab 7.11±0.36a 3.11±0.02c 1.91±0.32a 5.73±0.39b 1.55±0.12c

阔叶林② 4.56±0.05ab 7.13±0.19a 4.13±0.03ab 1.48±0.12a 4.03±0.71c 1.69±0.09c

针-阔混交林③ 6.38±0.14a 6.78±0.27ab 4.59±0.13a 2.06±0.21a 4.41±0.39bc 2.51±0.12ab

竹林④ 3.32±0.24b 6.2±0.17b 3.87±0.15b 0.73±0.07b 4.53±0.09bc 2.20±0.10b

样点

Site

均匀度指数 Evenness index

细菌 

Bacteria

真菌

Fungus

古菌

Archaea

针叶林① 1.64±0.47a 1.68±0.08ab 1.04±0.02c

阔叶林② 1.66±0.04a 1.9±0.04a 1.35±0.02a

针-阔混交林③ 2.13±0.03a 1.74±0.12ab 1.32±0.04a

竹林④ 1.63±0.047a 1.55±0.04b 1.18±0.07b

　　①Coniferous forest; ②Broad-leaved forest; ③Mixed broadleaf-conifer forest; ④ P. pubescen forest 
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5a-c。细菌有48个OTU；真菌有33个OTU；古菌

有31个OTU；由图5a可知：缙云山地区的细菌种

类 十 分 丰 富 ， 包 括 9个 细 菌 门 。 针 叶 林 中 包 含 的

细 菌 种 类 最 单 一 ， 无 优 势 种 类 。 阔 叶 林 和 针 - 阔

混交林土壤细菌的优势种群分别为：Chloroflexi
（4/13）和Acidobacteria（7/15）。竹林土壤细

菌的种类最为丰富，其中Gamma-proteobacteria
（4/15）为优势种群，且Firmicute和Bacteroidetes
为 独 有 种 群 。 由 图 5 b 可 知 ， 针 阔 混 交 林 中 真 菌

只 有 A s c o m y c o t a （ 7 / 7 ） 。 竹 林 和 针 叶 林 没 有

明 显 的 优 势 种 群 。 在 阔 叶 林 土 壤 中 的 优 势 种 群

为Zygomyco ta（8 /10）。由图5c可知，竹林中

包 括 两 个 古 菌 门 ， 优 势 古 菌 为 T h a u m a r c h a e o t a
（7/11）。针阔混交林的古菌中Thaumarchaeota
（7/14）在三种菌中占优势。针叶林和阔叶林分别

包括2种和3种古菌门，且均与其他植被下古菌的种

类有明显差别，尤其是针叶林，即它包括很大部分

的未知古菌（5/10）。

图3　不同森林植被土壤微生物群落组成相对丰度分析

Fig. 3　Relative abundant analysis of the soil microbial community structure relative to vegetation 

TP，全磷Total phosphorus；TK，全钾Total potassium；AP，有效磷Available phosphorus；AK，速效钾Readily available K

图4　不同森林植被土壤微生物群落的RDA排序图

Fig. 4　RDA ordination analysis of the soil microbial community structure relative to vegetation
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3　讨　论

本文采用荧光定量PCR技术定量分析不同森林

植被类型土壤微生物丰度的差异。本文中不同植被

土壤的微生物丰度不存在绝对优势，在已有森林

土壤微生物丰度的研究中也得到相同结论［17-19］。

Siles和Margesin［17］研究发现，高原森林土壤中细

菌的拷贝数最高，真菌次之，古菌最低。而此结果

与本文中细菌最高，古菌次之，真菌最低的结果相

悖。这可能是由于微生物群落对环境条件(如水、

气、热等生态因子) 的偏好性以及不同气候区、不

同森林类型下土壤性质的差异［20-21］。本研究中，

针叶林各微生物丰度明显低于其他植被类型，这与

传统微生物学方法研究缙云山不同林分下微生物的

丰度结果类似［9］。微生物丰度与土壤理化性质间

的相关性研究众多，Bardelli等［18］研究发现细菌

的拷贝数受到pH的影响，而真菌几乎不受环境影

响，以上结果与本文相同；但古菌的拷贝数与pH
和C/N含量显著有关，与本文相异。但已有研究给

出合理解释：缙云山地区是季风气候，季节性降水

直接影响土壤中的pH和C/N［11］，所以古菌受水分

含量显著影响也是可信的。

T-RFLP技术研究不同森林植被土壤微生物的

群落结构。本文研究显示：真菌的群落结构最丰

富，且香农-威尔多样性指数显示古菌多样性受植

被影响最显著，该结果与已有研究存在差异［22］。

一方面是因为高浓度氢离子抑制细菌生长［23］。本

实验土壤偏酸性，这就解释了为何真菌群落结构略

高于细菌。另一方面，植被品种有直接影响。如

Lynch等［24］研究不同树种下微生物的群落结构发

现：虽然木黄麻和桉树均为乔木，但桉树分泌的有

毒的酚醛树脂和萜烯使其土壤中微生物群落更易受

影响。本文中阔叶林的细菌群落结构最复杂，这

与柳春林等［25］结果相似。不同森林植被土壤中细

菌、真菌和古菌均表现出差异，但程度不同与前人

研究相同［18, 22, 26］。

系 统 发 育 分 析 得 出 不 同 森 林 植 被 优 势 土 壤

微 生 物 种 群 。 本 文 阔 叶 林 土 壤 微 生 物 的 优 势 种

群（Chlorof lex i、Zygomycota）与已有研究不

一致，但已有研究也没有确定的结论  ［22,  27-28］。

这 直 接 表 现 出 阔 叶 林 植 物 品 种 对 微 生 物 的 影

响 ［ 2 4 ］ 。 本 文 中 针 阔 混 交 混 林 和 竹 林 中 优 势 种

群（Acidobac te r i a、Gamma-pro teobac te r i a；

Ascomycota；Thaumarchaeota）与前人所得结果

完全相异［16, 22］，间接地表现出缙云山地区的针阔

混交林和竹林的微生物群落有明显的特异性。文中

T-RFLP和克隆技术在体现细菌群落组成上有一定

程度的差异，主要是T-RFLP分析中自动排除了一

些丰度较低的细菌种群，而克隆在挑取克隆子时可

控性小，可能挑取到丰度低的种群。所以两种分子

技术综合应用能帮助我们得到更可信的结果。

CANOCO软件中RDA分析可研究环境因子对

微生物群落结构的影响［8, 26, 29］。微生物群落结构

的环境因子多为pH、全氮和有机碳［8, 26, 29］，因为

有机碳是微生物的主要能源物质［30］，而氮的有效

性常抑制微生物的生长活性［31］。但本研究中影响

微生物群落结构的主要环境因子除pH外还有钾、

磷元素。首先，相对于有机碳和氮因素，钾、磷

元素的限制掩盖了它们的作用。其次，缙云山森

林地区受亚热带季风影响，雨水众多易造成土壤

中盐基离子（K+）被淋洗，使土壤pH 浓度普遍偏 
低  ［11］。而酸性环境会使P生成难溶性物质不能被

微生物利用［32］。以上均可能是造成K、P元素成为

抑制微生物群落结构发展的原因。

4　结　论

本研究利用多种分子技术得出缙云山国家森

林保护区内4种植被类型土壤微生物群落结构和丰

度的变化规律。针叶林土壤微生物的群落结构最为

独特，但丰度最低。真菌的多样性最高，但丰度优

势不明显。在众多森林土壤环境理化性质中，除了

pH， K、P元素同样是制约微生物群落结构发展的

主要环境因子。不同植被土壤微生物群落结构和丰

度均存在明显地差异，这种差异与林型、土壤环境

存在密切的关系，在一定程度上反映了各植被土壤

有机质转化状况、土壤肥力水平和稳定性。对天然

林的保护和持续经营有一定理论与实际意义。
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Characterization of Soil Microbial Community Structure as Affected by 
Vegetation in Jinyun Mountain

WANG Yingyan　WANG Zifang　HUANG Rong　LÜ Sheng　GAO Ming†

（College of Resources and Environmental Sciences，Southwest University，Chongqing 400715，China）

Abstract　【Objective】Soil microbes are key factors affecting material recycling and energy 
flow in the soil micro-environment. To explore impacts of vegetation, relative to forest type, on topsoil 
microbes in community structure and abundance, soil samples were collected from woodlots, different in 
type, i.e. coniferous forest, broad-leaved forest, mixed broadleaf-conifer forest and, P. pubescen forest, 
in the Jinyun Mountain National Nature Reserve for analysis. 【Method】 To analyze the soil samples, 
multiple molecular techniques, such as Clone library, qPCR and T-RFLP (Terminal restriction fragment 
length polymorphism analysis), and conventional soil physical-chemical property analysis procedures were 
used.【Result】1) Among the soils under four types of forest vegetations, the soil coniferous forest was 
the lowest in microbial copy number, and bacteria were higher in copy number of 16S rRNA gene than the 
other two types of soil microbes (archaea and fungi) and were the most remarkably by vegetation (P<0.05). 
Meanwhile, Pearson correlation analysis of microbial copy number and soil physical-chemical properties 
shows that bacteria and archaea was significantly related to pH (r=0.607，P<0.05) and water content 
(r=-0.919, P<0.01), respectively, in copy number. 2) Based on the T-RFLP fingerprint, the α-diversity 
index of the soil bacterial community structure shows that fungi was the highest in community structure 
diversity, while archaea was the lowest and significantly influenced by vegetation (P<0.05). Non-metric 
Multidimensional scaling (NMDS) and Heatmap analysis both show significant difference in soil microbial 
community structure existing between the soils under different vegetation (P<0.05), with the bacteria 
and fungus in the coniferous forest soil being particularly unique in community structure. 3) All the soils 
had their own dominant groups of soil microbes which varied with vegetation, especially, the soil under 
P. pubescen forest being the most distinct. And 4) Redundancy analysis (RDA) shows that community 
structures of the three species of soils microbes were all significantly affected by pH, potassium and 
phosphorus (P<0.05).【Conclusion】In the Jinyun Mountains, variation of vegetation affects significantly 
the topsoil microbes (bacteria, fungus and archaea) significantly in community structure and abundance. The 
above research is better to understand the relationship between soil microorganisms and forest productivity 
and its development and succession, and further to provide scientific basis for the protection and sustainable 
management of natural forests.

Key words　Jinyun Mountain；Forest soil；Soil microbes；T-RFLP

（责任编辑：卢　萍）


