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不同酸碱性紫色土的硝化活性及微生物群落组成*
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摘　要　　为研究紫色土中的硝化作用、总微生物和硝化微生物的群落结构，以重庆永川的酸性

紫色土（pH=5.3）和中性紫色土（pH=7.2）以及四川盐亭的石灰性紫色土（pH=8.5）为研究对象，

采用稳定性同位素标记技术进行培养实验，并通过Miseq测序对三种紫色土微生物群落结构进行分

析。每种土样共设有三种处理，包括13CO2标记处理、12CO2对照处理和13CO2+ C2H2对照处理。结果表

明，中性紫色土（pH=7.2）和石灰性紫色土（pH=8.5）经过56 d的培养后发生了强烈的硝化作用，而

酸性紫色土（pH=5.3）中未发生明显的硝化作用，并且硝化作用类型都以自养硝化为主。三种紫色

土中都存在着变形菌门（Proteobacteria）、酸杆菌门（Acidobacteria）、厚壁菌门（Firmicutes）、

绿弯菌门（Chloroflexi）、放线菌门（Actinobacteria）、拟杆菌门（Bacteroidetes）和芽单胞菌门

（Gemmatimonadetes），其中变形菌门在三种紫色土中都大约占有20%的比例。中性紫色土和石灰性

紫色土各处理中硝化螺旋菌门（Nitrospirae）百分比大于酸性紫色土各处理。三种紫色土各处理中的氨

氧化细菌（Ammonia-oxidizing bacteria，AOB）主要以亚硝化螺菌属（Nitrosospira）为主，亚硝酸氧

化细菌（Nitrite-oxidizing bacteria，NOB）主要以硝化螺菌属（Nitrospira）为主。且NOB/AOB的值在

三种紫色土各处理中最高可达到13，这意味着全程氨氧化细菌（Comammox）可能在紫色土的硝化作

用中占据重要贡献。

关键词　　紫色土；氨氧化细菌；亚硝酸氧化细菌；Miseq测序；微生物；硝化作用

中图分类号　　S158　　　文献标识码　　A

* �国家自然科学基金项目（41671232，41271267）资助 Supported by the National NaturalScience Foundation of China（Nos. 

41671232，41271267）

† 通讯作者 Corresponding author，E-mail：jiangxj@swu.edu.cn

   作者简介：�曹彦强（1994—），男，甘肃定西人，硕士研究生，主要从事土壤肥力有关的研究。E-mail：18306038492@163.

com

   收稿日期：2017-07-06；收到修改稿日期：2017-09-01；优先数字出版日期（www.cnki.net）：2017-10-24

微 生 物 是 土 壤 中 最 活 跃 的 组 成 ， 在 土 壤 C 、

N、S、P等养分循环中均起着重要作用［1］。硝化

过程是全球N循环的关键环节之一，是指在好氧

条件下铵态氮被氧化为硝态氮的过程，它是由微

生物所驱动的，分别由两类化能自养微生物参与

完成：首先是氨氧化微生物（Ammonia-oxidizing 

microorganisms，AOM）将氨氧化为亚硝态氮，再

由亚硝酸氧化细菌（NOB）将亚硝态氧化为硝态氮，

其中能将氨氧化为亚硝态氮的氨氧化微生物包括氨氧

化细菌（AOB）和氨氧化古菌（AOA）［2-4］。但新发

现的全程氨氧化细菌（Comammox）却在逐渐改变

人们对硝化作用的传统认知，它能够将铵态氮直接

氧化为硝态氮［5-8］。

早期基于细胞的形状和内细胞膜的排列方式将氨

氧化细菌分为不同的属［9］。根据伯杰氏分类手册，

氨氧化细菌分为亚硝化单胞菌属（Nitrosomonas）、

亚硝化球菌属（Nitrosococcus）、亚硝化螺菌属

（Nitrosospira）、亚硝化叶菌属（Nitrosolobus）

和亚硝化弧菌属（Nitrosovibria）［9-10］。近年来基

于16S rRNA基因序列同源性的比较为研究氨氧化

细菌系统发育提供了新的工具，氨氧化细菌在系统

发育角度由2类不同的菌属组成，分别为变形菌门 
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（Proteobacteria）的 β和γ 亚纲。已发现的土

壤 和 淡 水 中 的 氨 氧 化 细 菌 均 属 于 这 两 个 类 群 。

其 中 β  亚 纲 的 氨 氧 化 细 菌 分 为 亚 硝 化 单 胞 菌 群

（Nitrosomonas）和亚硝化螺菌群（Nitrosospira） 

两个分支。Head等［11-12］在这一研究基础上进一步

分析，亚硝化螺菌属（Nitrosospira）、亚硝化叶菌

属（Nitrosolobus）和亚硝化弧菌属（Nitrosovibria） 

的基因序列同源性很好，将三者划分为同一菌属

Nitrosospira。γ 亚纲单独形成一个分枝亚硝化球菌

属（Nitrotscoccus）。因此现在基本按Nitrosococcus、 

Nitrosomonas和Nitrosospira分成三类。与氨氧化

细菌不同，亚硝酸氧化细菌的系统发育则要复杂

许多，根据细胞形态和16S rRNA基因序列的系统

发育关系一般将NOB分为四个属［13］：硝化杆菌属

（Nitrobacter）、硝化球菌属（Nitrococcus）、

硝 化 刺 菌 属 （ N i t ro s p i n a ） 和 属 于 硝 化 螺 菌 门

（Nitrospirae）的硝化螺菌属（Nitrospira）。

紫色土是土壤学科中具有特殊地位的土壤之

一，主要分布在中国的亚热带地区，以四川盆地为

主，在我国农业生产中占有十分重要的地位。按

照pH和碳酸盐含量分为酸性、中性和石灰性紫色 

土［14］。土壤pH是影响土壤硝化作用的因素之一，

不仅会对土壤硝化作用的进程产生影响，而且还会

对硝化微生物的数量和群落结构产生影响［15］。

本 实 验 选 取 采 自 重 庆 永 川 的 酸 性 紫 色 土

（pH=5.3）和中性紫色土（pH=7.2）以及四川盐

亭的石灰性紫色土（pH=8.5），采用稳定性同位

素标记技术进行培养实验。通过Miseq测序揭示三

种不同的紫色土中总微生物和硝化微生物群落的分

布情况，为进一步研究紫色土中的硝化作用提供理

论基础。

1　材料与方法

1.1　供试土壤

酸 性 紫 色 土 采 自 重 庆 永 川 （ 2 9 ° 1 1 ′ N  ，

105°47′E），海拔582 m；中性紫色土采自重庆永

川（29°23′N ，105°59′E），海拔387 m，亚热带气

候，全年平均气温19.7℃，平均降水量1400 mm；

石灰性紫色土采自四川盐亭中国科学院成都山地所

（N31°16′，E105°28′），海拔400～600 m，亚热带

气候，全年平均气温17.3℃，平均降水量826 mm。

表1　三种紫色土的基本理化性质

Table 1　Basic physico-chemical properties of the three types of purple soils tested

土样

Soil samples
pH

有机质

Organic matter（g kg-1）

全氮

Total N（g kg-1）

NH4
+-N

（mg kg-1）

NO3
--N

（mg kg-1）
C/N

酸性紫色土

Acidic purple soil

5.3 24.8 1.50 14.2 3.79 9.60

中性紫色土

Neutralpurplesoil

7.2 12.9 0.97 1.08 16.5 7.70

石灰性紫色土

Calcareous purple soil

8.5 8.57 0.64 2.64 14.9 7.71

1.2　土壤样品培养
13CO2标记处理，即13C-尿素处理。每周每个培

养瓶内加入178.6 μl的0.1 mol L-1的尿素溶液，使得

每克干土中N的浓度达到 100 μg（将尿素溶液逐滴

加入土壤，尽量均匀地加在培养瓶底部所有土壤表

面）。加完尿素后密封培养瓶，随后注入6.0 ml的
13CO2，进一步培养。

12CO2对照处理，即12C-尿素处理。每周每个培

养瓶中加入178.6 μl的0.1 mol L-1的尿素溶液，密封

培养瓶，随后注入6.0 ml的12CO2，进一步培养。

13CO2+C2H2对照处理，即13C-尿素加1 000 Pa 

C2H2抑制处理。每周每个培养瓶内加入178.6 μl的

0.1 mol  L -1的尿素溶液，密封培养瓶，随后注入 

6.0 ml的13CO2以及1.2 ml的C2H2，进一步培养。

培 养 8 周 后 样 品 采 集 ， 利 用 试 剂 盒 提 取 土 壤

基因组总DNA，采用 FastDNA® SPIN Kit for Soil

（MP Biomedicals公司）试剂盒进行提取。

1.3　总微生物量（16S rRNA）-Miseq 测序

目的基因的扩增及纯化：（1）将提取的DNA

样品利用通用引物（515F/907R）扩增。扩增条
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件：94℃，5 min；32×（94℃，30s；54℃， 

3 0  s ； 7 2 ℃ ， 4 5  s ） ； 7 2  ℃ ， 1 0  m i n ； 在 4 ℃

下 保 存 ， 进 行 普 通 P C R 扩 增 ， 得 到 P C R 产 物 。

515F/907R引物对样品微生物 DNA 的16S rRNA 

的 V4 区进行扩增。（2）获得土壤DNA水平的

16SrRNA基因扩增产物后，将PCR 产物用2%的琼

脂糖凝胶电泳检测，切胶，利用Agarose Gel DNA 

Fragment Recovery Kit Ver. 2.0 试剂盒（Takara公

司）纯化，纯化产物溶解于25 μl无菌超纯去离子

水。（3）纯化后的PCR 产物通过1.2%琼脂糖凝

胶电泳检测纯化效果，利用微量紫外分光光度计

（NanoDrop ND-1000 UV-Vis）测定扩增产物的

浓度。

Miseq文库的构建及测序：将不同样品的PCR

扩增产物等摩尔数混合后，进行Miseq文库构建，

进行Miseq序列分析。测序在中国科学院南京土壤

研究所分析测试中心完成。

1.4　数据处理

M i s e q 测 序 得 到 的 结 果 采 用 R D P  o n l i n e 

analysis、 Mothur 等软件及方法分析。采用Excel 

2010和SPSS 13对数据进行统计分析。利用Origin 

8.5软件作图。

2　结　果

2.1　三种紫色土各处理的净硝化速率

经过56 d的培养后，三种紫色土各处理的净硝

化速率如图1所示。酸性紫色土12CO2、
13CO2+C2H2

和13CO2处理的净硝化速率依次为：0.036、0.012、

0.027 mg kg-1d-1，酸性紫色土未发生明显的硝化作

用。中性紫色土的净硝化速率为：8.373、0.199、

8.123 mg kg-1d-1，石灰性紫色土的净硝化速率为：

10.233、0.573、9.676 mg kg-1d-1。在pH较高的中

性和石灰性土壤中发生了明显的硝化作用。

注：误差线表示标准差。不同字母表示p＜0.05水平上差异显著 Note：Error bars represent standard deviations，n=3.Different letters 

mean significant differences at 0.05 level

图1　3种不同pH紫色土的硝化作用

Fig. 1　Net nitrification rates in the three purple soils with differentpH

2.2　三种紫色土各处理门水平群落组成

三 种 紫 色 土 各 处 理 样 品 中 微 生 物 类 群 占 土

壤 微 生 物 总 量 的 比 例 如 图 2 所 示 。 三 种 紫 色 土 中

均检测到了变形菌门（Proteobacteria）、酸杆菌

门（Acidobacteria）、厚壁菌门（Firmicutes）、 

绿 弯 菌 门 （ C h l o r o f l e x i ） 、 放 线 菌 门 （ A c t i n o -
bacteria）、拟杆菌（Bacteroidetes）、浮霉菌门 

（Planctomycetes）和芽单胞菌门（Gemmatimona-
detes）等。但其相对丰度在三种紫色土各处理样

品中存在较大差异。丰度低于1%的微生物合并为

Other。

酸性紫色土培养初期（S0）Proteobacteria占

微生物总量的32.5%。加入尿素经过56 d培养 13C

处理（S56-13C）和乙炔抑制处理（S56-C2H2）后

Proteobacteria占微生物总量的比例分别为25.8%和

23.9%，均有一定程度的下降。中性紫色土中加入

尿素经过56d培养13C处理（Z56-13C）和乙炔抑制

处理（Z56-C2H2）后Proteobacteria占微生物总量
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的32.8%和27.5%，相比于培养初期的28.6%，乙炔

处理抑制了Proteobacteria的增长。石灰性紫色土中

加入尿素经过56d培养13C处理（J56-13C）和乙炔抑

制处理（J56-C2H2）后Proteobacteria占微生物总量

的比例分别为29.2%和30.7%。中性紫色土和石灰

性紫色土中硝化螺旋菌门（Nitrospirae）的比例大

于酸性紫色土。

2.3　三种紫色土各处理硝化细菌群落组成

在所有序列中挑出属于AOB和NOB的序列，三

种紫色土各处理AOB和NOB占总序列的比例如图3。

酸性、中性和石灰性紫色土培养初期（S0、

Z0和J0）AOB分别占总序列的0.032%、0.193%

和 0 . 0 4 2 % ， N O B 分 别 占 总 序 列 的 0 . 0 3 8 % 、

0.769%和0.649%。加入尿素经过56d培养13C处理 

（S56- 13C、Z56- 13C和J56- 13C）AOB分别占总

序列的0.034%、0.298%和0.324%，NOB分别占

0.038%、1.111%和1.324%。加入尿素经过56d

培 养 乙 炔 抑 制 处 理 （ S 5 6 - C 2H 2、 Z 5 6 - C 2H 2和 

J 5 6 - C 2 H 2 ） A O B 分 别 占 总 序 列 的 0 . 0 3 8 % 、

0.067%和0.036%，NOB分别占0.084%、0.88%和

图2　三种紫色土各处理样品土壤微生物门水平分类比例

Fig. 2　Proportions of soil microbes by phylum in the three purple soils with different pH

图3　三种紫色土各处理AOB和NOB占总微生物的百分比

Fig. 3　Relative abundance of AOB and NOB in the three purple soils with different pH
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1.012%。酸性紫色土加入尿素经过56 d培养13C处

理和乙炔抑制处理的NOB和AOB比例均无明显变

化。中性紫色土经过培养NOB比例分别增长了1.4

倍和1.1倍；AOB比例分别增长了1.5倍和0.34倍。

石灰性紫色土经过培养NOB比例分别增长了2.1倍

和1.5倍；AOB分别增长了7倍和0.86倍。NOB/AOB

的值在三种紫色土各处理中最高可达到13。

三种紫色土各处理下AOB和NOB序列在属水平

百分比如图4，其中硝化螺菌属（Nitrospira）和硝 

化球菌属（Nitrococcus）属于NOB，亚硝化单胞菌 

属（Nitrosomonas）和亚硝化螺菌属（Nitrosos-
pira）属于AOB。三种紫色土各处理AOB主要以

Nitrosospira为主，NOB主要以Nitrospira为主。

酸性、中性和石灰性紫色土培养初期（S0、

Z0和J0）AOB分别占52.5%、21.3%和7.6%，NOB

分别占47.5%、78.7%和92.4%，酸性、中性和石

灰性紫色土加入尿素培养56 d13C处理（S56-13C、

Z56-13C和J56-13C）AOB分别占46.4%、21.1%和

17.5%，NOB分别占53.6%、78.8%和82.5%。酸

性、中性和石灰性紫色土加入尿素培养56d乙炔

抑制处理（S56-C 2H 2、Z56-C 2H 2和J56-C 2H 2）

AOB分别占33.8%、7.5%和15.5%，NOB分别占

66.2%、92.5%和84.5%。经过56d培养13C处理后，

酸性紫色土AOB所占比例下降幅度较大，中性紫

色土有较小幅度的下降，石灰性紫色土所占比例

增加。经过56d培养乙炔抑制处理后，酸性紫色

土、中性紫色土AOB所占比例均有较大幅度下降，

NOB所占比例变化情况相反。而石灰性紫色土AOB

所占比例有较小幅度的增长，NOB所占比例有所 

下降。

图4　三种紫色土各处理AOB和NOB在属水平所占的百分比

Fig. 4　Relative abundance of AOB and NOB at the level of genera in the three purple soilswith different pH

3　讨　论

实验室模拟试验与田间试验结果均表明：硝化

作用在一定的范围内随着 pH 的升高而增强［16-20］。 

本次试验的结果表明，pH8.5的石灰性紫色土和

pH7.2的中性紫色土中发生了强烈的硝化作用，而

pH5.3的酸性紫色土中硝化作用则较为微弱。随

着pH的升高，紫色土中的硝化作用也有着明显的 

增强。

本研究中，在乙炔抑制处理下的紫色土中几乎



http：//pedologica. issas. ac. cn

199曹彦强等：不同酸碱性紫色土的硝化活性及微生物群落组成1 期

未发生硝化作用，而未加乙炔的处理有明显的硝化

作用，表明三种不同pH紫色土中的硝化作用类型

均以自养硝化作用为主。乙炔是一种常用的自养硝

化抑制剂，在很多情况下较低的乙炔浓度可以抑制

土壤的自养硝化作用［21］。土壤中的自养硝化微生

物利用硝化作用产生的能量同化 CO2自养生长。

三种紫色土中均检测到了变形菌门（Proteo-
bacteria）、酸杆菌门（Acidobacteria）、厚壁菌

门（Firmicutes）、绿弯菌门（Chloroflexi）、放线

菌（Actinobacteria）、拟杆菌门（Bacteroidetes）

和芽单胞菌门（Gemmatimonadetes），但其占比

在三种紫色土中存在着显著的差异。不同的土壤条

件，例如pH，会影响微生物和硝化微生物的分布

情况［22-23］。中性紫色土和石灰性紫色土各处理中

硝化螺旋菌门（Nitrospirae）百分比大于酸性紫色

土各理。

AOB隶属于Proteobacteria，在三种紫色土中均

检验到了较高的占比。但酸性紫色土中的硝化作用

远小于中性紫色土和石灰性紫色土，表明在酸性紫

色土的硝化作用中AOB并不起主导作用［24-25］。加

入尿素经过56 d培养13C处理后石灰性紫色土中AOB

占总微生物的百分比的增长倍数远大于中性紫色土

和石灰性紫色土，乙炔抑制处理后则均有不同程度

的下降。

三种紫色土各处理AOB主要以Nitrosospira为

主，NOB主要以Nitrospira为主，这表明在硝酸盐

氧化过程中Nitrosospira的活性高于Nitrosomonas，

Nitrospira的活性要高于Nitrococcus。Nitrosomonas
在高浓度铵环境下存在，而Nitrosospira在自然环

境中经常被发现，Nitrospira对亚硝酸盐的亲和力

较高［26-28］。NOB的相对量要大于AOB。在测序结

果中，门水平未找到氨氧化古菌，因此在文中并没

有进行作图。经典的硝化作用过程由两个步骤完

成：氨氧化细菌（AOB）和氨氧化古菌（AOA）

先 将 氨 氧 化 成 亚 硝 酸 盐 ， 然 后 亚 硝 酸 氧 化 细 菌

（NOB）将亚硝酸盐氧化成硝酸盐。氨氧化微生物

（AOM）将铵氧化成亚硝酸盐产生 6 个电子，较

亚硝酸氧化细菌（NOB）将亚硝酸氧化成硝酸盐

产生的电子量多3倍，由于氨氧化微生物（AOM）

代谢时氨单加氧酶活化铵需要2个电子，因此氨氧

化微生物（AOM）转化每单位氮真正释放的能量 

仅较亚硝酸盐氧化细菌（NOB）释放的多2倍。这意

味着理论上环境中 AOM /NOB 的数量比是2［29-32］。

但本次试验中检验到的紫色土中的NOB的相对量

要大于AOB。最近有研究表明，Nitrospira属中的

一类能够进行全程硝化作用［5-6］，即能将氨直接氧

化为硝酸盐。本次试验中NOB/AOB的值在三种紫

色土各处理中最高可达到13，这意味着全程氨氧

化细菌（Comammox）可能在紫色土硝化中占据重

要贡献［5，33］。从热力学的角度来看，在细菌群落

中AOB的数量应该较NOB要多，但很多试验得出的

结论却与之相反［33-34］。相比于分步的硝化作用，

全程硝化作用会产生出更高的能量，进行全程硝

化作用的硝化微生物应该更适宜生长。许多已经

发表的宏基因组数据表明能进行全程硝化作用的

Nitrospira广泛分布于土壤、淡水生态系统、污水

处理厂和饮用水处理系统中［5-8］。因此我们需要有

更多的工作来评估各种硝化微生物在土壤硝化作

用中的贡献。通过对此次试验中13C标记结果的后

续探究，我们也可以进一步了解各种硝化微生物到

底是否在土壤的硝化过程中发挥了作用，如果被标

记，则证明此类硝化微生物在土壤进行的自养硝化

过程中起了作用。

4　结　论

p H 较 高 的 中 性 紫 色 土 （ p H = 7 . 2 ） 和 石 灰 性

紫色土（pH=8.5）中发生了强烈的硝化作用，而

酸 性 紫 色 土 （ p H = 5 . 3 ） 中 未 进 行 明 显 的 硝 化 作

用，并且硝化作用类型均以自养硝化为主。三种 

紫色土中均存在着变形菌门（Proteobacteria）、酸杆

菌门（Acidobacteria）、厚壁菌门（Firmicutes）、

绿 弯 菌 门 （ C h l o r o f l e x i ） 、 放 线 菌 门 （ A c t i n o -
bacteria）、拟杆菌门（Bacteroidetes）和芽单胞

菌门（Gemmatimonadetes），其中Proteobacteria

在 三 种 紫 色 土 中 均 大 约 占 有 2 0 % 的 比 例 。 中 性 

紫 色 土 和 石 灰 性 紫 色 土 各 处 理 中 硝 化 螺 旋 菌 门

（Nitrospirae）的百分比大于酸性紫色土各处理。三种

紫色土中AOB主要以亚硝化螺菌属（Nitrosospira）

为主，NOB主要以硝化螺菌属（Ni trosp i ra）为

主，且NOB的相对量大于AOB。
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Nitrification Activity and Microbial Community Structure in Purple Soils with 
Different pH

CAO Yanqiang1　YAN Xiaojuan1　LUO Hongyan1　JIA Zhongjun2　JIANG Xianjun1†

（1 College of Resource and Environment，Southwest University，Chongqing 400715，China）

（2 State Key Laboratory of Soil and Sustainable Agriculture，Institute of Soil Science，Chinese Academy of Sciences，Nanjing 

210008，China）

Abstract　【Objective】Nitrogen recycle is  an important  process in soi l  ecosystem，and soi l 

microorganisms play a key role in the processes of nitrogen transformation. Nitrification is the process of 

soil microbe oxidizing ammonia into nitrate，involving ammonia-oxidizing bacteria（AOB）and nitrite-
oxidizing bacteria（NOB），sequentially. But now，discovery of the microorganisms（Comammox）that can 

complete ammonia oxidization raised a number of fundamental questions. Purple soils is mainly distributed in 

the subtropical areas of China，particularly in Sichuan Basin，playing a very important role in agricultural 

production of the country. By pH and carbonate content，they can be divided into acidic，neutral and 

calcareous purple soils. Soil pH is an important factor not only affecting soil nitrification，but also influencing 

nitrification microorganisms in population and community structure. So what are the differences between 

purple soils different in pH in nitrification and nitrifying microbial community? These scientific questions 

need to be answered.【Method】Samples of purple soils different in pH，i.e. acidic purple soil（pH=5.3）

and neutral purple soil（pH=7.2）in Yongchuan of Chongqing and calcareous purple soil（pH=8.5）in 

Yanting of Sichuan were collected for in-lab incubation to explore nitrification，soil microoganisms and 

community structures of nitrifying microorganisms in the soils，using the stable isotope probing technique and 
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Miseq sequencing. The incubation experiment was designed to have three treatmentsfor each soil sample，

including 13CO2 labeling，12CO2control and 13CO2+C2H2 control. Soil samples were cultured in a incubator at 

28℃ for 56 days，during which 100 mg kg-1urea-N and corresponding volume of gas was applied every week. 

Samples at D0 and D56 were analyzed with the Miseq sequencing technique. 【Result】Intense nitrification，

dominantly autotrophic nitrification，was observed in both neutral purple soil（pH=7.2）and calcareous 

purple soil（pH=8.5），but not in acid purple soil（pH=5.3）. In all the three types of purple soils，

bacteria of Proteobacteria，Acidobacteria，Firmicutes，Chloroflexi，Actinobacteria，Bacteroidetes and 

Gemmatimonadetes were detected，but varied in proportion. Bacteria of Proteobacteria accounted for about 

20% of the total in all the three purple soils. In addition，Planctomycetes was detected in acidic purple soil. 

In the neutral purple soil and calcareous purple soil，Armatimonadetes and Verrucomicrobia were detected. 

NOB/AOB ratio reached as high as 13 in all the three purple soils，which means that the Comammox may play 

an important role in the process of nitrification in purple soils. 【Conclusion】 In a word，the nitrification in 

the purple soils was mainly of the autotrophic type. Bacteria of Proteobacteria，Acidobacteria，Firmicutes，

Chloroflexi，Actinobacteria，Bacteroidetes and Gemmatimonadetes were detected in all the three types of 

purple soils. Distribution of the soil microbial community varied with the soil. Nitrosospira and Nitrospira 
was the numerically dominant genus of ammonia-oxidizing bacteria（AOB）and nitrite-oxidizing bacteria

（NOB），respectively，in the three purple soils. NOB was higher than AOB in relative abundance. All these 

findings may serve as scientific basis for further study of nitrification in purple soils.

Key words　Purple soils；Ammonia-oxidizing bacteria（AOB）；Nitrite-oxidizing bacteria（NOB）；

Miseq sequencing；Microorganism；Nitrification
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