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肥力提升措施对林地红壤生物结皮层微生物群落结构的

影响* 
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（南昌工程学院水利与生态工程学院，江西省退化生态系统修复与流域生态水文重点实验室，南昌 330099） 

摘  要：微生物在土壤生物结皮形成中起重要作用，但是目前对于南方红壤生物结皮层中微生物群落的研究鲜少涉及，尤其

是在林地改良措施下红壤结皮层中微生物群落结构的变化尚不清楚。本研究以中亚热带典型的第四纪红黏土严重侵蚀湿地松

裸露林地为对照，添加有机肥、生物炭和石灰+微生物肥料为肥力提升措施，采用 Illumina MiSeq 高通量测序技术研究不同

肥力提升措施对红壤生物结皮层细菌和真菌群落结构的影响。结果表明：该林地土壤生物结皮层共检测出 21 个细菌门和 7

个真菌门，优势细菌门为酸杆菌门（Acidobacteria）（27.39%）、变形菌门（Proteobacteria）（25.90%）、放线菌门（Actinobacteria）

（16.68%）和绿弯菌门（Chloroflexi）（12.26%）；优势真菌门为担子菌门（61.19%）和子囊菌门（29.48%）；肥力提升措施对

细菌和真菌多样性无显著影响，却显著改变了其群落结构，作用大小依次为有机肥处理、生物炭处理、石灰+微生物肥料处

理，且对细菌群落结构的影响高于真菌；三种措施均明显提高了变形菌门（Proteobacteria）细菌的相对丰度，降低了绿弯菌

门（Chloroflexi）细菌的相对丰度，有机肥处理和石灰+微生物肥料处理均明显提高了子囊菌门（Ascomycota）真菌的相对

丰度，却降低担子菌门（Basidiomycota）真菌的相对丰度，而生物炭处理则相反；土壤环境因子中 pH、有机碳和全氮对微

生物群落结构的影响较大。研究结果对于红壤侵蚀区调控土壤微生物群落结构，进而促进生物结皮形成，防治林下水土流失

具有重要指导意义。 

关键词：生物结皮层；细菌群落；真菌群落；肥力提升；红壤 
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Abstract: 【Objective】Microorganisms play an important role in the formation of biological soil crusts while biological soil 

crusts are important for controlling soil erosion. However, there is limited research on microbial community in the biological soil 

crusts of southern red soil. Therefore, the changes of microbial community structure under forest fertility improvement measures 

in this area are unclear.【Method】The present study was conducted in the Pinus elliotti forest of tropical Quaternary laterite in the 

middle subtropical zone. Organic fertilizer, biochar, and lime + microbial fertilizer were added to soil, and bare land was set as the 

control (CK). High throughput sequencing technology (Illumina MiSeq) was used to study the effects of the three fertility 

improvement measures on bacterial and fungal community structures. 【Result】Results showed that 21 bacteriophyta and 7 

mycobionta were detected in biological soil crusts. The dominant bacteriophyta were Acidobacteria (27.39%), Proteobacteria 

(25.90%), Actinobacteria (16.68%), Chloroflexi (12.26%), while the dominant mycobionta were Basidiomycota (61.19%) and 

Ascomycota (29.48%). The three fertility improvement measures had no significant effects on the diversities of bacteria and fungi, 

but significantly changed their community structures in order of organic fertilizer > biochar > lime + microbial fertilizer, and 

these effects were higher in bacteria, compared to fungi. Also, the effects of the three fertility improvement measures on specific 

bacteriophyta and mycobionta were different. The three fertility improvement measures increased the relative abundance of 

Proteobacteria, and decreased the relative abundance of Chloroflexi. Organic fertilizer and lime + microbial fertilizer increased 

the relative abundance of Ascomycota, but decreased the relative abundance of Basidiomycota, while biochar had opposite effects 

on mycobionta. Among the soil environmental factors, pH, organic carbon, and total nitrogen had a great influence on microbial 

community structure.【Conclusion】These results provided significant scientific guidance for the regulation of soil microbial 

community structures in biological soil crusts, which is beneficial for the formation of biological soil crusts and the control of 

water and soil erosion in southern red soil. 

Key words: Biological crust; Bacterial community; Fungal community; Fertility improvement; Red soil 

生物结皮是由不同种类的苔藓、地衣、藻类、

真菌、蓝藻以及细菌等与表层土壤共同形成的一种

有机复合体[1]，它不仅能增强土壤抵抗风蚀和水蚀

的能力，还能提高土壤肥力，改良土壤[2]。由于其

特殊生态功能，生物结皮已成为国内外研究热点，

国内对生物结皮的研究主要集中在干旱、半干旱地

区[3-4]，南方地区高温多雨的特点虽然容易引发土壤

侵蚀，但同时有利于苔藓、地衣、藻类等的生长与

繁殖，从而促进生物结皮的形成，因此在林地零星

分布着生物结皮。但目前对南方红壤区生物结皮的

关注较少。此外，关于生物结皮的研究焦点主要集

中在生物结皮的组成、演替、季节变化及对碳氮循

环、土壤理化性质、土壤水分和土壤侵蚀的影响[3]，

而对红壤生物结皮层中微生物群落结构的研究鲜有

涉及。 

微生物是土壤生物结皮层的重要组成部分，细

菌是其中数量最多的微生物种群，在养分循坏、碳

氮固定和有机质分解中发挥着关键作用，而真菌在

有机质分解、物质和能量循环中也有特殊的作用。

它们的群落结构和多样性深刻影响着生物结皮层的

形成发育与功能的发挥[2，4]。此外，土壤微生物对肥

力的形成与演变有重要作用：土壤微生物和矿物的

相互作用可改变矿物表面性质和微生物活性，进而

影响土壤肥力等环境效应[5]；土壤中各种来源和形

态的有机质最终均必须经过微生物的分解矿化过程

才能重新进入土壤生物地球化学循环；微生物还能

够通过分泌有机酸和功能酶的成分直接“活化”固

定态的磷、钾等养分[6-7]。因此，微生物在土壤功能

恢复中具有举足轻重的作用[8]。但是微生物具有高

度敏感性，容易受到外部环境的影响，如植被覆盖

类型、土壤特征、生物地理和干扰等[9-11]。 

南方红壤侵蚀地经过多年林业生态工程的建设

取得了巨大成效，但大规模侵蚀劣地上形成的乔木

成林而地表裸露的“空中森林”仍然存在，劣质林

地“远看绿油油，近看水土流”的林下水土流失现

象仍然突出。因此，改良劣质林地土壤、提高土壤
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肥力、防治林下水土流失刻不容缓。有机肥、生物

炭和微生物肥料常被用来改良土壤，提高土壤肥

力 [12]，但这些肥力提升措施主要用于农业土壤，用

于林地土壤的改良较少见。这些肥力提升措施的实

施必然会影响土壤微生物[13-14]，但其如何影响红壤

生物结皮层中微生物群落结构尚不清楚，这制约了

南方劣质林地土壤的改良，以及林下水土流失的防

治。本研究以南方林下裸露林地为对照，添加有机

肥、生物炭和石灰+微生物肥料为肥力提升措施，采

用 Illumina MiSeq 高通量测序技术比较这三种肥力

提升措施对土壤结皮层细菌和真菌群落结构的影

响，为南方退化红壤区劣质林地土壤改良和水土保

持提供科学指导。 

1  材料与方法 

1.1  试验地概况与试验设计 

试验地位于江西省吉安市井冈山水土保持科技

示范园内（泰和县老虎山小流域），北纬 26°50'—

26°51'，东经 114°52'—114°54'，海拔 80～200 m，

境内多平缓丘坡，坡度多为 5°，属中亚热带季风气

候，多年平均降雨量为 1 363 mm，极端气温分别为

40.4℃和–6℃，平均气温为 18.6℃，无霜期为 288 d，

土壤为第四纪红色黏土发育而成的红壤，厚度约为

3～40 cm，属于强度侵蚀退化红壤。试验地属 1984

年种植的马尾松林地，株行距为 1 m×1 m，林下水

土流失严重。 

试验地设于湿地松林内，以湿地松裸露林地为

对照（CK），添加有机肥（A）、生物质炭（B）、石

灰+微生物肥料（T）为处理，每个处理分别设 3 个

小区、每个小区 25 m×25 m。有机肥处理每个小区

施加 12 kg 有机肥，有机肥为当地的油菜枯饼，该

有机肥含有机质 70.3%，全氮 5.01%，五氧化二磷

1.08%，氧化钾 1.82%。生物炭处理每个小区施加

12 kg 生物质炭，生物炭购于宜春市丰城宁能生物质

发电有限公司，原料为水稻秸秆，采用连续立式生

物质化炉生产，炭化温度为 450℃，生物炭的基本

性 质 为 pH 10.4 ， 有 机 碳 467.0 g·kg–1 ， 全 氮

5.90 g·kg–1，全磷 1.50 g·kg–1，全钾 29.50 g·kg–1。石

灰+微生物肥料处理每个小区施加 12 kg 微生物肥料

+1 kg 石灰，微生物肥料购买于江苏新天地生物肥料

工程中心有限公司，是南京农业大学植物营养与肥

料系研制的专用微生物肥料—Bio 抗土传病高效生

物肥（每克肥料抗病菌种有效活菌数≥5，有机质≥

25%，氮+磷+钾≥6%）。四个处理均等高条带开沟

5～10 cm，并拌土回填。2018 年 6 月第 1 次施肥后

不再施肥，2 年后，在每个处理的 3 个重复地块内

各选取 3 个生物结皮层，采集生物结皮层（0～2 cm）

混合均匀作为一个重复，共 12 个样品，4℃运回实

验室后，每个样品分成 2 份，1 份过 60 目的筛后置

于–20℃保存，用于提取微生物 DNA，进行微生物

群落分析，1 份风干过 10 目筛，用于测定土壤理化

性质。 

土壤理化性质的测定参照《土壤农业化学分析

方法》[15]：土壤 pH 采用电位法（水：土=1：5）测

定，土壤有机质（OM）和有机碳（SOC）采用重

铬酸钾—比色法测定，全氮（TN）采用凯氏定氮

法测定，全磷（TP）采用碳酸氢钠浸提—钼锑抗比

色法测定，全钾（TK）采用乙酸铵浸提—火焰光

度法测定。 

1.2  土壤 DNA 提取和实时荧光定量 PCR 

土壤细菌和真菌数量采用实时荧光定量 PCR

（Real-time PCR）计算。准确称取 0.50 g 新鲜土壤，

用宏基因组 DNA 提取试剂盒（GENErary）根据使

用方法参照说明书提取 DNA，并利用 1%琼脂糖凝

胶电泳检测 DNA 质量，测定 DNA 完整性，用紫外

分光光度计测定 DNA 纯度和浓度，将提取的 DNA

于–20℃冰箱冻存。采用实时荧光定量法在 PCR 仪

（EDC-810 型，北京东胜创新生物科技有限公司）上

对细菌 16S rRNA 基因中的 V3-V4 高变区和真菌

ITS1 基因进行 PCR 扩增[14]。细菌扩增引物为 338F

（ACTCCTACGGGAGGCAGCAG）和 806R（GGAC 

TACHVGGGTWTCTAAT），真菌扩增引物为 ITS1F

（ CTTGGTCATTTAGAGGAAGTAA ） 和 ITS2

（GCTGCGTTCTTCATCGATGC）。反应体系（16 μL）

包括 SYBR Green Mix 7 μL，Primer-F 0.5 μL，

Primer-R 0.5 μL，cDNA 8 μL。扩增程序：95℃预变

性 10 min，95℃变性 10 s，60℃退火 34 s，72℃延

伸 30 s，40 个循环，72℃延伸 10 min，降温至 10℃，

进行扩增。采用标准曲线法，构建目的基因和内参

基因的标准品，构建标准曲线，计算目的基因和内

参基因引物的扩增效率，代入计算得出两者的倍数
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关系，内参基因为单拷贝基因，因此可以得出目的

基因拷贝数，拷贝数（copies·μL–1）的计算：b×10–9× 

6.02×1023/（bp×660），其中 b 为标准品浓度（ng·μL–1），

bp×660 为质粒大小。根据得到的标准曲线计算其他

样品的细菌总数和真菌总数。 

1.3  细菌 16S rRNA 基因和真菌 ITS1 基因的高通

量测序 

用 2%琼脂糖凝胶对上述扩增产物提取扩增子，

用胶回收试剂盒对扩增子进行纯化后，由北京百迈

客生物技术有限公司的 Illumina MiSeq 平台对 PCR

扩增产物进行高通量测序。使用 Trimmomatic 工具

对原始数据进行过滤，使用 Cutadapt 软件按照允许

最大错配率 20%，最小覆盖度 80%的参数进行引物

序列的识别和去除。接着用 FLASH v1.2.11 软件按

照最小 overlap 长度为 10 bp 对每个样品的 reads 进

行拼接，使用 lima（v1.7.0）软件通过 barcode 序列

识别不同样品的 CCS 序列并去除嵌合体，得到高质

量 CCS 序列。然后用 USEARCH 在相似性 97%的水

平上对序列进行聚类，以 0.005%的序列数作为阙值

过滤 OTUs。用 QIIME2 中 classify-consensus-blast

将特性序列与 GreenGene 数据库（http：//greengenes. 

secondgenome.com/）比对，不能精确比对上参考数

据库的使用 classfy-sklearn 分类器分类，根据序列间

的相似性作为阈值分成操作分类单元（OTUs），进

行物种注释，以此评估各样品中细菌和真菌在门、

纲、目、科、属、种上的相对丰度。根据 OTUs，

用 Alpha 指数分析软件 QIIME2（https：//qiime2.org/）

计算物种丰富度指数（Chao1 指数）和物种多样性 

指数（辛普森指数和香农指数）。 

1.4  数据处理 

采用 SPSS 19.0 软件对不同处理土壤理化性质、

土壤生物结皮层微生物数量、多样性指数等进行

Duncan 法多重比较（Multiple comparisons）（P<0.05）

和皮尔森相关性分析（Pearson correlation），表中结果

以“平均值±标准误”形式表示。土壤生物结皮层细

菌和真菌 OTUs 数进行 lg 归一化处理，采用 R 3.6.2

软件绘制土壤结皮层细菌和真菌 OTUs 韦恩图和门水

平优势物种相对丰度图，采用 Canoco 5.0 绘制细菌和

真菌群落与土壤理化性质的典型对应分析（CCA）图。 

2  结  果 

2.1  不同肥力提升措施下土壤理化性质 

各肥力提升措施均显著提高了生物结皮层土壤

pH（表 1）。各肥力提升措施均对生物结皮层土壤有

机质、有机碳和全氮含量有提高作用，提高作用大

小依次为石灰+微生物肥料处理、有机肥处理、生物

炭处理，其中，石灰+微生物肥料处理的提高作用显

著。此外，有机肥处理显著提高了生物结皮层土壤

全磷含量，生物炭处理显著提高了全钾含量，而石

灰+微生物肥料处理却显著降低了全钾含量。 

2.2  肥 力 提 升 措 施 对 土 壤 结 皮 层 细 菌 和 真 菌

OTUs 的影响 

各肥力提升措施对红壤生物结皮层真菌总数均

有显著的提高作用，作用大小依次为石灰+微生物肥

料处理、生物炭处理、有机肥处理，平均提高值分 

表 1  不同肥力提升措施土壤理化性质 

Table 1  Soil physical-chemical properties of different fertility improvement measures 

处理 Treatment pH 

有机质 

Organic matter 

/（g·kg–1） 

有机碳 

Organic carbon 

/（g·kg–1） 

全氮 

Total nitrogen 

/（g·kg–1） 

全磷 

Total phosphorus 

/（g·kg–1） 

全钾 

Total potassium

/（g·kg–1） 

CK 3.73±0.07b 16.38±1.64b 9.50±0.95b 1.59±0.19b 0.30±0.03b 6.26±0.15b 

A 4.00±0.06a 22.91±2.26b 13.29±1.31b 2.18±0.29b 0.40±0.01a 6.21±0.26b 

B 4.13±0.03a 21.76±2.09b 12.62±1.21b 2.08±0.05b 0.25±0.01b 7.00±0.19a 

T 4.13±0.12a 36.67±3.28a 21.27±1.90a 3.42±0.63a 0.29±0.01b 5.36±0.15c 

注：CK 代表对照（不添加任何物质），A 代表添加有机肥处理，B 代表添加生物炭处理，T 代表添加石灰+微生物肥处理；同

一列中小写字母不同表示处理间差异显著（P<0.05）。下同。Note：A means organic fertilizer treatment，B means biochar treatments，

CK means control treatment，T means lime + microbial fertilizer treatment；different low letters represent significant differences among 

treatments（P<0.05）. The same below. 
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别为 53.35×106、16.87×106 和 8.97×106·g–1 干土。对

于细菌总数，生物炭处理和有机肥处理均有显著降

低作用，平均降低值分别为 529.8×106 和 278.9× 

106·g–1 干土，而石灰+微生物肥料处理对其影响不显

著（表 2）。 

在 97%相似水平上计算各土壤样品测序的覆盖

率，由表 2 可知，细菌和真菌文库测序覆盖率均在

90%以上，测序数据能够真实地反映土壤样品中的

微生物群落，但可能仍有少量微生物种类未被发现。

四个处理的土壤生物结皮层 12 个土样中共检测出

111 555 条细菌基因序列和 380 311 条真菌基因序

列，共得到 868 个细菌 OTUs 和 564 个真菌 OTUs。

肥力提升措施对细菌 OTUs 数目的影响高于真菌，

生物炭处理平均增加 143 个细菌 OTUs，而石灰+生

物炭处理平均降低 181 个细菌 OTUs（表 2）。 

四个处理共同的细菌 OTUs 数为 379 个，共

同的真菌 OTUs 数为 405 个。各处理中，CK 处理

特有细菌 OTUs20 个、真菌 OTUs4 个，有机肥处

理特有细菌 OTUs77 个、真菌 OTUs2 个，生物炭

处理特有细菌 OTUs30 个、真菌 OTUs2 个，石灰

+微生物肥料处理特有细菌 OTUs2 个、真菌 OTUs6

个（图 1）。  

表 2  不同肥力提升措施土壤生物结皮层微生物数量和 OTUs 

Table 2  The microbial population and OTUs in soil crusts under different fertility improvement measures 

细菌 Bacteria 真菌 Fungi 
处理

Treatment OTUs 
文库覆盖度 

Coverage/% 

总数 

Population/（106·g–1dry soil）
OTUs 

文库覆盖度 

Coverage /% 

总数 

Population/（106·g–1dry soil）

CK 516±112ab 0.972±0.016a 804.0±48.6a 408±57a 0.995±0.004a 5.13±1.09d 

A 491±88ab 0.954±0.030a 525.1±59.4b 418±36a 0.996±0.001a 14.10±2.10c 

B 659±114a 0.978±0.018a 274.2±88.4c 385±24a 0.996±0.002a 22.00±1.32b 

T 335±22b 0.925±0.014a 869.3±37.5a 403±33a 0.998±0.001a 58.48±2.32a 

 

 

图 1  不同肥力提升措施土壤生物结皮层细菌和真菌 OTUs 韦恩图 

Fig. 1  Venn diagram of bacteria and fungus in soil crusts under different fertility improvement measures 

2.3  肥力提升措施对土壤结皮层微生物多样性和

物种组成的影响 

四个处理中，有机肥处理下的土壤生物结皮

层细菌门和细菌属最高，分别为 21 个细菌门和

242 个细菌属，比 CK 处理分别高 4 个细菌门和

52 个细菌属。四个处理的土壤生物结皮层真菌门

和真菌属差异不大。各肥力提升措施对红壤生物

结皮层细菌和真菌多样性指数（辛普森指数和香

农指数）和丰富度指数（Chao1 指数）均无显著

影响（表 3）。  
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表 3  不同肥力提升措施土壤生物结皮层微生物多样性 

Table 3  Diversity of microbial in soil crusts under different fertility improvement measures 

细菌 Bacteria 真菌 Fungi 
处理

Treatment 
Chao1 指数 

Chao1 index 

辛普森指数 

Simpson index 

香农指数 

Shannon index 

Chao1 指数 

Chao1 index 

辛普森指数 

Simpson index 

香农指数 

Shannon index 

CK 617.9±97.9ab 0.980±0.004a 7.07±0.28a 473.2±42.8a 0.879±0.054a 4.95±0.58a 

A 628.0±78.6ab 0.986±0.001a 7.35±0.08a 463.5±26.8a 0.862±0.037a 4.98±0.50a 

B 764.8±85.1a 0.984±0.003a 7.43±0.14a 442.1±22.1a 0.756±0.041a 4.07±0.22a 

T 455.8±16.1b 0.981±0.003a 7.08±0.07a 461.6±14.9a 0.746±0.109a 4.28±0.91a 

 
四个处理的土壤生物结皮层中总共检测出 21

个细菌门，相对丰度较高的前 10 个细菌门分别为酸

杆菌门（Acidobacteria）、变形菌门（Proteobacteria）、

放 线 菌 门 （ Actinobacteria ）、 WPS-2 、 绿 弯 菌 门

（Chloroflexi）、厚壁菌门（Firmicutes）、浮霉菌门

（Planctomycetes）、拟杆菌门（Bacteroidetes）、髌骨

细 菌 门 （ Patescibacteria ） 和 异 常 球 菌 - 栖 热 菌 门

（Deinococcus-Thermus）（图 2a）。其中，优势细菌

门为酸杆菌门、变形菌门、放线菌门和绿弯菌门，

占比达 80%以上。有机肥处理大幅度提高了变形菌

门细菌的相对丰度，提高幅度达 92.45%，同时明显

降低了酸杆菌门和绿弯菌门细菌的相对丰度，降幅

分别为 53.24%和 55.49%。生物炭处理提高了酸杆

菌门和变形菌门细菌的相对丰度，提高幅度分别为

16.45%和 28.42%，降低了绿弯菌门细菌的相对丰

度，降幅为 12.81%。石灰+微生物肥料处理明显提

高了放线菌门和变形菌门细菌的相对丰度，提高幅

度分别为 25.48%和 28.27%，明显降低了绿弯菌门

细菌的相对幅度，降幅为 32.59%。 

四个处理的土壤生物结皮层中总共检测 7 个真

菌门，分别为担子菌门（Basidiomycota）、子囊菌门

（Ascomycota）、被孢霉门（Mortierellomycota）、隐

真菌门（Rozellomycota）、壶菌门（Chytridiomycota）、

毛霉门（Mucoromycota）和 Basidiomycota（图 2b）。

相对丰度较高的前 3 个真菌门分别为担子菌门、子

囊菌门和壶菌门，其中，担子菌门和子囊菌门是优

势真菌门，占比达 90%以上。有机肥处理和石灰+

微生物肥料处理均明显提高了子囊菌门真菌的相对

丰度，提高幅度分别为 22.13%和 24.46%，却降低

担子菌门真菌的相对丰度，降幅分别为 11.62%和 

 

 

图 2  不同肥力提升措施土壤生物结皮层门水平优势微生物相对丰度 

Fig. 2  Relative abundance of dominant microbial phyla in soil crusts under different fertility improvement measures 
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11.27%；生物炭处理则相反，对担子菌门真菌相对

丰度的提高幅度为 19.58%，对子囊菌门真菌相对丰

度的降幅为 27.93%。 

2.4  微生物群落特征与土壤理化性质的关系 

相关性分析表明：土壤生物结皮层细菌总数与

全钾呈显著负相关（r=-0.664，P<0.05），与 pH 呈

负相关，却与有机质、有机碳和全氮呈正相关；细

菌 OTUs 和丰富度指数（Chao1 指数）与全钾呈显

著正相关（r=0.794，P<0.01；r=0.828，P<0.01），

却与有机质、有机碳和全氮呈负相关；细菌多样性

指数与全钾呈正相关；真菌总数与 pH、有机质、有

机碳和全氮均呈显著正相关（P<0.05），却与全钾呈

显著负相关（r=–0.613，P<0.05）；真菌多样性指数

与 pH 和全氮呈负相关，却与全磷呈正相关（表 4）。 

典型对应分析（CCA 分析）结果表明，生物结

皮层土壤理化性质对微生物群落结构有较大影响，

土 壤 理 化 性 质 能 解 释 土 壤 生 物 结 皮 层 细 菌 群 落

42.44%的变异和真菌群落 45.95%的变异。由图 3a

可 知 ， 酸 杆 菌 门 （ Acidobacteria ）、 变 形 菌 门

（Proteobacteria）、放线菌门（Actinobacteria）、WPS-2、

绿弯菌门（Chloroflexi）、浮霉菌门（Planctomycetes）、

疣微菌门（Verrucomicrobia）相似性较强，与生物

结皮层土壤 pH、有机质、有机碳和全氮含量相关性

较高。由图 3b 可知，毛霉门（Mucoromycota）与生

物结皮层土壤有机质、有机碳、全氮相关性较强，

同 时 ， 担 子 菌 门 （ Basidiomycota ）、 子 囊 菌 门

（Ascomycota）、壶菌门（Chytridiomycota）相似性

较强，也受生物结皮层土壤有机质、有机碳含量的

影响。 

3  讨  论 

3.1  红壤生物结皮层微生物优势群落 

高通量测序技术是新一代测序技术，能够全面

真实的测定微生物的群落特征，在不同地域森林生

态系统土壤微生物群落研究中得到广泛应用，如东

北黑土乔木林[16]、黄土高原乔木林[17]、喀斯特石漠

区桑树林[18]等。近年来，随着土壤生物结皮层逐渐

成为研究热点，高通量测序技术也随之应用于土壤

生物结皮层微生物群落结构的研究。基于高通量测

序的分析结果表明黄土高原土壤生物结皮中的优势

细菌群落为酸杆菌们（24.3%）、变形菌门（23.8%）、

绿弯菌门（15.8%）和放线菌门（14.5%），而优势真

菌群落为子囊菌门（68.0%）和担子菌门（23.8%）[19]； 

表 4  微生物多样性指标与土壤理化性质的相关性 

Table 4  Pearson correlation of microbial diversity index and soil physical-chemical properties 

有机质 有机碳 全氮 全磷 全钾 
微生物 

Microorganisms 

指标 

Index 
pH Organic 

matter 

Organic 

carbon 

Total 

nitrogen 

Total 

phosphorus 

Total 

potassium 

总数 Population –0.31 0.382 0.382 0.291 0.051 –0.664* 

OTUs –0.134 –0.386 –0.386 –0.33 –0.142 0.794** 

Chao1 指数 Chao1 index –0.117 –0.419 –0.419 –0.375 –0.094 0.828** 

辛普森指数 Simpson index 0.107 –0.003 –0.003 –0.235 0.273 0.273 

细菌 Bacteria 

香农指数 Shannon index 0.131 –0.044 –0.044 –0.096 0.034 0.48 

总数 Population 0.619* 0.855** 0.855** 0.786** –0.281 –0.613* 

OTUs –0.288 0.196 0.196 0.164 0.193 0.185 

Chao1 指数 Chao1 index –0.261 0.192 0.192 0.222 0.138 0.12 

辛普森指数 Simpson index –0.563 –0.152 –0.152 –0.537 0.559 0.232 

真菌 Fungi 

香农指数 Shannon index –0.45 –0.001 –0.001 –0.362 0.55 0.137 

注：**代表在 0.01 水平（双侧）上显著相关（P<0.01）；*代表在 0.05 水平（双侧）上显著相关（P<0.05）。Note：** represents 

significant correlation at the level of 0.01（P<0.01）；* represents significant correlation at the level of 0.05（P<0.05）. 
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注：pH、OM、SOC、TN、TP、TK 分别代表土壤酸碱度、土壤有机质、有机碳、全氮、全磷、全钾。Note：pH，OM，SOC，

TN，TP，TK means soil acid value，soil organic matter content，soil organic carbon，total nitrogen content，total phosphorus，total potassium，

respectively. 

 
图 3  微生物群落与土壤理化性质的典型对应分析（CCA）图 

Fig. 3  Canonical correspondence analysis（CCA）of microbial communities with soil physical-chemical properties 

腾格里沙漠土壤藻生物结皮层的优势细菌门为蓝细

菌（Cyanobacteria）（37.32%）、变形菌门（14.80%）、

酸杆菌门（14.01%）、放线菌门（12.58%），而土壤

藓生物结皮层的优势细菌门为变形菌门（29.94%）、

蓝细菌（16.38%）和放线菌门（11.29%）[20]；毛乌

素沙地土壤藓生物结皮层优势细菌门为放线菌门

（38.52%）和变形菌门（26.01%）[21]。上述研究均

位于北方，表明土壤生物结皮层微生物优势群落与

土壤类型和土壤生物结皮类型有关。南方红壤区生

物结皮层微生物群落的研究尚未见报道，本研究首

次揭示红壤生物结皮层微生物群落结构，结果表明

红壤生物结皮层优势细菌门是酸杆菌门（27.39%）、

变形菌门（25.90%）、放线菌门（16.68%）和绿弯

菌门（12.26%），优势真菌门为担子菌门（61.19%）

和子囊菌门（29.48%），优势微生物群落与黄土高原

土壤生物结皮中优势微生物群落类似，但两种优势

真菌门相对丰度占比相反。这可能与植被类型影响

担子菌有关[22]，黄土高原土壤生物结皮采自于由黑

沙蒿、柠条锦鸡儿和沙柳组成的灌木林[19]，而本研

究土壤生物结皮采自于湿地松林地，湿地松属于外

生菌根树种，有利于外生菌根真菌生长于繁殖，外

生菌根真菌属于担子菌门、结合菌门和子囊菌门，

而以担子菌门最多，因此本研究中担子菌门真菌的

相对丰度超过子囊菌门真菌。 

3.2  肥力提升措施对红壤生物结皮层微生物数量

和多样性的影响 

土壤中碳氮磷含量是微生物生长的主要来源。

研究表明施肥能增加微生物的数量，提高微生物的

多样性[9，23]，其中有机肥能为土壤微生物生长和繁

殖提供大量、多样的土壤养分；石灰能显著改善土

壤 pH，中和土壤酸性[23]；生物炭也能改善土壤酸碱

环境，提高微生物活性[24]，而微生物肥本身含有大

量有益微生物。本研究添加有机肥、生物炭和石灰+

微生物肥料三种肥力提升措施均显著提高了土壤生

物结皮层可培养真菌数量，但是对可培养细菌数量

并无显著影响，主要原因是施肥增加了土壤有机质，

有机质的增加更有利于真菌的生长与繁殖[25]，且细

菌适合生长在微碱性环境中[26]，红壤的低 pH 会限

制细菌生长。 

香农指数和辛普森指数可用于反映土壤样品中

微生物群落多样性，而 Chao1 指数可反映群落物种

丰富度。本研究结果显示有机肥和生物炭提高了细

菌多样性和丰富度，而石灰+微生物肥料却降低了细

菌丰富度。而对于真菌，生物炭和石灰+微生物肥料

降低了其多样性和丰富度。有机肥提高细菌多样性

的原因是细菌主要为异养微生物，有机肥提供的养
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分缓解了细菌类群之间的竞争，此外有机肥本身也

携带大量微生物，因此，细菌多样性增加[27-28]。生

物炭作为一种土壤改良剂，其提高细菌多样性而降

低真菌多样性的原因可能在于提高酸性土壤 pH，而

高 pH 有利于细菌，低 pH 有利于真菌[29]。此外，生

物炭中高含量的矿质元素（K+、Ca2+、Mg2+等）或

具有抑制真菌生长的有机化合物对真菌具有消极影

响，从而导致真菌多样性的降低[30]。石灰+微生物

肥料降低细菌和真菌多样性和丰富度的原因可能在

于微生物肥料中外源微生物对本土微生物的强竞争

作用，也有可能是石灰本身具有一定的干燥和杀菌

功能，这需要进一步研究。 

3.3  肥力提升措施对红壤生物结皮层微生物群落

结构的影响 

微生物群落结构的变化决定了生态功能的强

弱，土壤碳和 pH 是影响微生物的分布的最主要环

境因子[16-17]。研究表明有机肥、生物炭、石灰和微

生物肥料均能改变土壤细菌和真菌群落组成[23-24]。

变形菌门是土壤中细菌最丰富的门，该门的微生物

多为兼性或者专性厌氧及异氧生活微生物，该门中

的固氮菌可固定土壤中的氮元素，为碱性土壤中的

主要优势群落[17，31]。而绿弯菌门是一类通过光合作

用产生能量的细菌，具有兼性厌氧特点，适宜养分

含量较低的土壤中[32-33]。本研究中三种肥力提升措

施均提高了土壤生物结皮层变形菌门细菌的相对丰

度，尤其是有机肥提高幅度达 90%以上，均降低了

绿弯菌门细菌的相对丰度，主要原因是三种肥力提

升措施均能提高土壤 pH，缓解红壤酸性环境，提高

土壤养分（有机碳和全氮）含量。放线菌门包括许

多寡营养细菌，能够分解纤维素和木质素，丰富的

放线菌有利于土壤中植物有机物的分解和土壤氮的

循环[34]。相关研究表明，有机肥、生石灰和微生物

肥料均能降低土壤放线菌的相对丰度[23]，生物炭则

能提高放线菌的相对丰度[35]。本研究结果显示，仅

石灰+微生物肥料明显提高了土壤放线菌门细菌的

相对丰度，根据 CCA 分析结果推测这可能与石灰+

微生物肥料显著提高了土壤中有机质和全氮含量有

关。酸杆菌门细菌多存在于营养贫瘠的土壤环境中，

可以降解植物残体、参与单碳化合物降解，其丰度

与碳的可用性呈负相关关系[36]。本研究中有机肥明

显降低了土壤生物结皮层酸杆菌门细菌的相对丰 

度，降幅达 53.24%，主要原因是有机肥提供了大量

可利用碳源物质，改善了土壤肥力条件，从而降低

了酸杆菌相对丰度。大部分研究表明生物炭能降低

酸杆菌门细菌的相对丰度[14，35]，但本研究结果显示

生物炭提高了酸杆菌门细菌的相对丰度，这可能与

生物炭施加的量有关。程扬等[37]发现施加 5 t·hm–2

生物炭后，土壤酸杆菌门细菌相对丰度增加，而施

加 10 t·hm–2 生物炭后，酸杆菌门细菌相对丰度降低。 

子囊菌门是含真菌最多的门，具有降解有机物

质的作用，一般在有机质含量高的土壤最为丰富[38-39]。

本研究结果表明有机肥和石灰+微生物肥料能提高

土壤生物结皮层子囊菌门真菌的相对丰度，这与罗

俊等[23]的研究结果一致，主要原因是有机肥和石灰

+微生物肥料提高了土壤的有机质含量。李发虎等[40]

研究发现 20～60 t·hm–2 的生物炭添加也可显著提高

子囊菌门真菌的丰度，本研究添加的生物炭量为 12 

t·hm–2，却明显降低了子囊菌门的相对丰度，这与朱

孟涛等[14]研究结果一致。因此，生物炭对子囊菌门

真菌的影响与生物炭施加的量有关。担子菌门是真

菌中最高等的一门，种类繁多，包括对植物有益和

有害的真菌，其与高稳定性有机组分（纤维素和木

质素等）有正相关关系[41]。与罗俊等[23]的研究结果

一致，本研究也表明有机肥和石灰+微生物肥料能降

低土壤生物结皮层担子菌门真菌的相对丰度。此外，

本研究发现生物炭提高了担子菌门真菌的相对丰

度，原因可能是生物炭中含有的大量芳香性稳定有

机物可能会促进担子菌门真菌的生长与繁殖，因此

导致其相对丰度增加。 

4  结  论 

南方红壤区低效林大量存在，林下水土流失依

然存在。土壤生物结皮在提高土壤肥力、促进养分

代谢、提高土壤抗侵蚀能力等方面具有重要作用[42]，

但其在南方红壤区并未受到足够重视。本研究利用

高通量测序技术研究不同肥力提升措施对红壤生物

结皮层微生物群落的影响，发现有机肥、生物炭和

石灰+微生物肥料对红壤生物结皮层细菌和真菌群

落组成和结构均有较大影响，影响程度为有机肥>

生物炭>石灰+微生物肥料。不同肥力提升措施对不

同类型的细菌和真菌群落的影响不同，细菌对肥力
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提升措施的响应要高于真菌。土壤 pH、有机质、有

机碳和全氮对微生物群落影响较大。因此，在调控

森林红壤生物结皮层微生物群落时，应根据所要调

控的微生物类型选择合适的肥力提升措施。 
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