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县域尺度下样点距离和土壤分类对农田土壤细菌多样性

的影响* 

周聪聪1，2，于东升1，2†，陆晓松1，2，陈  洋1，2，徐志超1，2，潘  月1，2 
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摘  要：样点空间距离和土壤分类粒度是衡量土壤样点代表性和调查精度的重要指标。在江苏省常熟市稻麦轮作区考虑不同

土壤分类粒度，按村、镇、县域 3 种空间尺度选择 8 个农田样区，每个农田样区选择 4 个相邻田块作为采样区，每个采样区

按梅花状采集表层土壤混合样品，合计 32 个。利用高通量测序分析技术，研究土壤细菌多样性在不同样点空间距离和土壤

分类粒度下的变异性特征。结果表明，土壤细菌 α 多样性指数变异系数随土壤分类粒度和空间距离的减小而降低。细菌群落

相异度随土壤分类粒度的减小有降低趋势，从田块到乡镇尺度随样点空间距离增大而显著性增加，但扩大到县域尺度增加微

弱。两种尺度共同作用下，土壤细菌 α 多样性指数的变异系数和细菌群落相异度较单一尺度均有所降低，但乡镇尺度下样点

土壤分类粒度减小后的 α 多样性指数变异系数与群落相异度较乡村尺度的减少更为明显。哑元相关分析表明，细菌群落相异

度与空间距离尺度的相关性较土壤分类粒度更强，土壤理化性质和农田管理措施在空间尺度上变化是样区空间距离尺度影响

土壤细菌群落结构的重要因素。因此，农田土壤微生物调查，首先需考虑样点空间距离尺度，在乡镇以上尺度的样点调查还

需考虑土壤分类粒度，土壤分类粒度越小，样点越具代表性。研究结果对县域农田土壤微生物多样性研究及其调查样点布设

具有积极参考价值。 

关键词：样点距离；土壤分类；土壤细菌；α 多样性；β 多样性 
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Abstract: 【Objective】 Sampling site spacing and soil classification granularity are two important indices for measuring 

representativeness of soil samples and accuracy of a survey. The objectives of this study were to characterize variability of soil 

bacterial diversity on different scales and explore effects of soil sampling site spacing and soil classification granularity on 

analysis of soil bacterial diversity. 【Method】 Considering differences in soil classification granularity and spatial scale (village, 

town and county), this study had 8 sample farmland areas set up in a region under the rice-wheat rotation system in Changshu City, 

Jiangsu Province, and four adjoining sampling sites (6 m by 10 m) in each sample area. Surface soil samples were collected from 

five sampling points, arranged in a plum blossom pattern, in each of the sampling site and then blended into one mixture sample, 

thus making up a total of 32 soil samples for analysis of soil bacterial diversity by means of the High-throughput sequencing 

analysis technique and eventually effects of spacing of sampling sites and classification granularity on variability of the diversity. 

Spacing of the sampling sites was designed to have four scales, i.e. <50 m, <10 km, 10-20 km and >20 km, and soil classification 

granularity, four levels, i.e. species, family, subgroup, and great group, which were formed into various spacing-classification 

combinations. Then comparisons were made between the combinations in coefficient of variation (CV) of α diversity index and 

bacterial community dissimilarity (β diversity). 【Result】 Results show that CV of the α diversity index of soil bacteria decreased 

with declining soil classification granularity and with declining sampling site spacing, as well, while bacterial community 

dissimilarity tended to decline slightly with lowering soil classification granularity, but to increase significantly with increasing 

sampling site spacing from a field scale to a town scale, but not so significantly when the spacing went from a town scale to a 

county scale. CVs of the α diversity index of soil bacteria and bacterial community dissimilarity were lower in the group of two 

factor combinations than in the one factor group. The decline of the CV of α diversity and bacterial community dissimilarity with 

declining soil classification granularity on the town scale(10-20 km)was more obvious than that on the village scale (<10 km). 

Dummy correlation analysis shows that bacterial community dissimilarity was more closely related to sampling site spacing 

(Pearson correlation coefficient: 0.585, R2=0.34; Spearman correlation coefficient: 0.503, P<0.01)than to soil classification 

granularity(Pearson correlation coefficient: 0.340, R2=0.11; Spearman correlation coefficient: 0.318, P<0.01). Variation of soil 

physico-chemical properties and farmland management measures with elevating spatial scale was an important factor affecting 

effect of special spacing of sampling sites on soil bacterial community structure, which indicates that sampling area and sampling 

site spacing should be the prime factors in the surveys of soil microbial community structure in farmland, and soil classification 

granularity was another one to be taken into account in surveys of areas above a town scale. The lower the soil classification 

granularity, the more representative the sampling points. 【Conclusion】 All the findings in this study may serve as scientific 

reference for future studies on soil microbial diversity in farmland on a county scale and arrangement of sampling points for the 

study. 

Key words:  Sampling site spacing; Soil classification; Soil bacteria; α diversity; β diversity 

土壤微生物是土壤生态系统的重要组成部分，

对生物地球化学循环和成土过程等均起着重要的调

节作用[1-3]，被认为是最具潜力反映土壤质量的敏感

性指标之一[4-5]。受特定因素影响，土壤微生物群落

可呈现出相应的空间分布特征[6]。其中，土壤细菌

数量最大、种类繁多，多样性大于任何其他生物群

落[7]。因此，研究土壤细菌多样性的空间变异性，

对制定合理高效的土壤野外调查采样方案[8]，定量

化研究人为作用下的土壤细菌及其参与的生物地球

化学循环和成土过程等，均具有重要意义。 

土壤细菌空间变异性研究在多种尺度上均取得

进展。Pasternak 等[9]在干旱半干旱区 0.5～100 km 

区域尺度上的研究表明，地理距离显著影响土壤细

菌群落分布，但在 1 cm～500 m 尺度上的影响不显

著。但也有研究指出，在<10 km 的区域尺度上，土

壤细菌物种的多样性、群落的丰富度在空间分布上

的差异并不显著[10-12]。易祎[13]在东北黑土区对典型

流域农田土壤的研究表明，土壤细菌数量下游与上

游和中游的差异显著，坡中部与坡上部和下部的差

异显著。周赛等[14]研究表明，我国中亚热带（浙江、

福建、江西、湖南）的毛竹林土壤细菌 α 多样性指

数 的 地 带 性 变 化 趋 势 不 显 著 ， 但 群 落 相 似 度 在

670 km 距离范围内随着采样点间距增大而降低。褚

海燕等[15]通过分析地理空间距离与群落距离的相关
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性，发现华北平原麦田的空间距离对土壤微生物空

间分布有重要的作用。 

土壤类型对土壤细菌多样性也具有显著影响。

Grządziel 和 Gałązka[16]通过不同类型土壤在 100 多

年相同管理条件下的微区试验研究，证实了土壤类

型与微生物丰度和多样性直接相关。Chen 等[17]针对

重庆、湖北和辽宁三个地区不同类型的水稻土，通

过 10 周不同处理的水稻盆栽实验发现土壤类型是

影响氨氧化细菌丰度和群落结构的重要因素。但这

些研究或是局限于小范围的试验站中、或是分散于

广大的区域范围，忽略了空间尺度带来的自然环境

条件差异对于土壤细菌多样性影响；且涉及的土壤

分类层次仅为高级分类单元——土类，没有涉及较

低级的土壤分类单元（如土壤亚类、土属、土种等）

对土壤细菌多样性的影响。 

样点空间距离[18-19]和土壤分类粒度[20-21]是衡量

土壤调查精度和样点代表性的重要指标，但目前两

者对土壤微生物（如细菌）的综合影响作用并不清

楚。因此，本研究以稻-麦轮作农田为研究对象，通

过实地调查和采样，利用 16S rDNA 基因测序分析

技术，研究土壤细菌多样性在不同土壤样点空间距

离和土壤分类粒度上的变异性特征，综合分析样点

空间距离和土壤分类粒度对土壤细菌多样性的影

响，为农田土壤微生物研究及其调查样点合理布设

提供理论依据。 

1  材料与方法 

1.1  研究区概况 

研究区为江苏省常熟市（31°33′～31°50′ N，

120°33′～121°3′ E），位于长江三角洲地区前缘，下

辖虞山、琴川、莫城、常福 3 个街道，支塘、古里、

尚湖、辛庄、海虞、沙家浜、梅李、董浜 9 个镇以

及高新区和碧溪新区，全市总面积 1 301 km2[22]。该

市属亚热带季风气候，四季分明，气候温和，雨量

充沛，年均气温 17.4 ℃，降水量 1 823 mm。除虞

山、顾山、福山等山丘外，地形以水网交织的冲积

和湖积平原为主，海拔在 3～7 m。土壤类型以水稻

土和潮土为主，占全市耕地面积 97%以上，主要种

植水稻、小麦和一些经济作物[23]。 

1.2  采样方案设计 

考虑不同土壤类型及其分类粒度（土类、亚类、

土属、土种），按村（<10 km）、镇（10～20 km）、

县域（>20 km）3 种空间尺度选择稻麦轮作的 8 个

农田样区（S_1 – S_8），并按田块尺度（<50 m）在

每个农田区设计 4 个 6 m×10 m 相邻采样区，如 S_1

农田区设计 S_11 – S_14 四个采样区（图 1）。这 8

个农田区涉及研究区主要土壤类型，涵盖 2 个土类，

3 个亚类，6 个土属，7 个土种（表 1），分布在尚湖、

辛庄和支塘 3 个乡镇、6 个村庄。其中尚湖与辛庄

相邻，位于市域西部，而支塘镇位于市域东南角，

与上述两镇距离最远（表 2）。 

 

注：其他农田区内采样区设计与 S_1 相同。Note：Designing 

of sampling sites in the other farmlands is the same as that in S_1. 
 

图 1  常熟研究区及稻麦轮作农田样区分布图 

Fig. 1  Distribution map of the study area and sampling sites in 
Changshu City 

1.3  样品采集与分析 

首先调查各样区农田管理信息，如施肥量、小

麦与水稻总产量及秸秆还田量等（表 3）。在 2016

年 11 月水稻收割后，在各采样区按梅花状采集表层

土壤混合样品，共 32 个土壤样品。土样在剔除根系

后，一份低温密封贮运，带回实验室–80 ℃保存，

用于土壤微生物分析；另一份在实验室风干后用于

测定理化性质（表 4）。 

土壤微生物 DNA 提取使用 MiSeq Reagent Kit 

v2 试剂盒，按试剂盒操作说明书提取；并采用琼脂

糖凝胶电泳检测基因组 DNA 完整性，Nanodrop 2000

检测基因组 DNA 质量。对土壤细菌 16S rDNA 基因

V 4 - V 5 区 进 行 P C R 扩 增 ， 扩 增 引 物 采 用 F

（GTGCCAGCMGCCGCGG）和 R（CCGTCAATTCM 

TTTRAGTTT）。PCR 扩增程序：94 ℃ 2 min；94 ℃ 

20 s，55 ℃ 30 s，72 ℃ 1 min，25 个循环；72 ℃ 
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表 1  各农田样区土壤类型 

Table 1  Soil types relative to sample area 

农田区 

Farmland 

土种 

Species 

土属 

Family 

亚类 

Subgroup 

土类 

Great group 

S_1 垄泥 垄泥 灰潮土 潮土 

S_2 堆叠土 堆叠土   

S_5 乌栅土 乌栅土 脱潜型水稻土 水稻土 

S_8 乌栅土    

S_6 乌泥土 乌泥土   

S_3 黄泥土 黄泥土 潴育型水稻土  

S_7 乌泥底乌黄泥 乌黄泥土   

S_4 乌黄泥土    

 

表 2  各农田样区相互空间距离 

Table 2  Spacing of sample areas /km 

农田区 

Farmland 
S_1 S_2 S_3 S_4 S_5 S_6 S_7 S_8 

S_1 0        

S_2 4.15 0       

S_3 41.03 42.14 0      

S_4 39.41 40.29 2.99 0     

S_5 34.07 33.35 18.34 15.35 0    

S_6 35.52 34.83 17.90 14.92 1.48 0   

S_7 41.13 40.38 18.54 15.80 7.06 5.61 0  

S_8 40.97 40.20 18.73 15.97 6.90 5.46 0.28 0 

 

表 3  研究区主要农田管理措施统计特征 

Table 3  Statistic characteristics of farmland management measures in the study area 

指标 

Index 

均值 

Mean 

最小值 

Min 

最大值 

Max 

变异系数 

CV/% 

氮肥 N/（kg·hm–2） 777.77 630 954 17.01 

磷肥 P/（kg·hm–2） 257.95 178 375 30.52 

钾肥 K/（kg·hm–2） 347.07 196 534 37.84 

总产量 Total output/（t·hm–2） 14.86 13.07 17.58 9.75 

秸秆还田量 Straw returning amount/（t·hm–2） 18.03 15.74 19.17 10.62 
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表 4  研究区主要土壤理化性质统计特征 

Table 4  Statistic characteristics of physico-chemical properties of the soils in the study area 

指标 

Index 

均值 

Mean 

最小值 

Min 

最大值 

Max 

变异系数 

CV/% 

黏粒 Clay/% 19.07 12.91 21.23 16.84 

粉粒 Silt/% 69.82 59.30 91.00 17.16 

砂粒 Sand/% 33.04 28.62 43.00 14.86 

pH 6.54 5.16 7.59 12.42 

有机质 SOM/（g·kg–1） 33.75 17.78 45.90 21.04 

阳离子交换量 CEC/（cmol·kg–1） 20.18 13.48 24.25 15.16 

全氮 TN/（g·kg–1） 2.10 1.22 2.98 20.14 

全磷 TP/（g·kg–1） 0.70 0.53 0.98 20.58 

全钾 TK/（g·kg–1） 20.30 17.60 21.90 6.4 

水解性氮 HN/（mg·kg–1） 133.22 78.08 187.85 19.69 

有效磷 AP/（mg·kg–1） 11.18 1.05 56.3 129.76 

速效钾 AK/（mg·kg–1） 102.53 64.46 144.46 23.28 

 
延伸 10 min。扩增后产物琼脂糖凝胶电泳检测，应

用核酸纯化磁珠纯化，得到一个样本的原始文库。

对文库定量、混合、质量检验后，采用 Miseq 平台

进行双端测序。 

1.4  多样性指数计算 

α 多样性（Chao1 指数、Shannon 指数和 Simpson

指数）表征环境群落内的物种丰度和多样性。其中，

Chao1 指数用于估计样品中所含 OTU（Operational 

Taxonomic Unit）数目，数值越大代表物种越多，菌

群丰度越大。Shannon 指数（H）和 Simpson 指数（D）

均用来估算样品中微生物的多样性指数：前者数值

越大，菌群多样性越高，均一性越好；后者数值越

大，菌群多样性越低。它们的计算方法如下[24-26]： 

 
2

1
obs

2

Chao1=
2

F
S

F
          （1） 

 
式中，Sobs 表示样本中观察到的物种数目；F1 为样

本中数量只为 1 的物种数目；F2 为样本中数量只为

2 的物种数目。 

 

1
In

S
i ii

H P P


         （2） 

 
式中，Pi 为物种 i 的个体数目占总个体数的百分比；

S 为物种总数。 
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1
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S
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D P


             （3） 

 
式中，Pi 为物种 i 的个体数目占总个体数的百分比；

S 为物种总数。 

β 多样性表征沿环境梯度不同生境群落之间物

种 组 成 的 相 异 性 ， 其 指 标 Bray-Curtis 相 异 度

（DBray-Curtis）表示两个样本间微生物的群落组成差

异，数值越大，差异越大。计算方法如下[27]： 

 

A, B,
Bray-Curtis

A, B,

min( )
1 2 i i

i i

S S
D

S S
 



 

     （4） 

 
式中，SA,i 和 SB,i 表示第 i 个 OTU 分别在 A 群落和 B

群落中的计数；min 表示取两者最小值。 

1.5  数据处理与分析 

对 16S rDNA V4-V5 检测区的原始序列数据进

行质量过滤（去除末尾质量低于 Q15 的碱基，通过

重叠关系拼接成对序列，去除短序列末尾的杂序列

以及非特异性扩增片段，根据碱基质量的累加值进

行过滤），剔除总碱基错误率高于 2 的序列后得到

1 796 464 个优化序列，优化序列中 Q30 数据达到

80%以上。使用 UPARSE 聚类方法将优化序列在相
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似性≥97%的水平上进行 OTU 聚类，并利用 RDP

数据库[28]进行物种注释。应用 mothur[29]软件计算土

壤细菌 α 多样性（Chao1、Shannon 和 Simpson 指数），

应用 R 软件 vegan 包进行 β 多样性分析（Bray-Curtis

相异度）、层次聚类分析、SIMPER 分析和 Mantel

分析[30]。 

利用土壤细菌 α 多样性指数的变异系数 CV 与

Bray-Curtis 相异度评估 3 种不同类型尺度下土壤细

菌群落的变异性特征。分别为：（1）空间距离尺度，

分别为田块尺度（<50 m）、乡村尺度（<10 km）、

乡镇尺度（10～20 km）、县域尺度（>20 km）4 种

空间距离尺度；（2）土壤分类粒度，分别为土类、

亚类、土属、土种 4 种土壤分类粒度；（3）空间距

离-土壤分类的综合尺度，在空间距离尺度上进一步

按土类、亚类、土属进行分组。利用 Microsoft Excel 

2016 统计分析不同尺度下土壤细菌多样性指数的变

异系数，利用 IBM Statistics SPSS 22.0 对不同尺度的

多样性进行差异显著性分析（LSD 法，α=0.05）和哑

元相关分析，并采用 Origin8.5 软件制作相应图件。 

2  结果与讨论 

2.1  研究区土壤细菌多样性总体特征 

研究区所有样点土壤细菌 α 多样性指数的变异

系数统计特征（表 5）表明，Shannon 指数属于弱变

异，Chao1 指数和 Simpson 指数属于中等强度变异。

土壤细菌群落组成分析结果（图 2）显示，在细菌

门 水 平 分类下，各样点主要优势菌群有变形菌门

（Proteobacteria）、酸杆菌门（Acidobacteria）、绿弯菌门

（Chloroflexi）与拟杆菌门（Bacteroidetes），但优势群

落相对丰度的占比存在差异。SIMPER 分析结果表明，

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

绿弯菌门（Chloroflexi）与拟杆菌门（Bacteroidetes）

共同提供了 40%～60%群落结构差异的解释度。 

表 5   研究区样点土壤细菌 α 多样性指数统计特征 

Table 5  Statistic characteristics of α diversity index of soil bacteria in the study area 

指标 

Index 

均值 

Mean 

最大值 

Max 

最小值 

Min 

标准差 

SD 

偏度 

Kurtosis 

峰度 

Skewness 

变异系数 

CV/% 

Chao1 4 651 5 517 3 509 501.00 –0.50 0.27 10.77 

Shannon 6.68 6.97 6.25 0.21 –0.90 –0.31 3.08 

Simpson  0.004 6 0.006 8 0.003 1 0.001 0 0.52 –0.53 22.26 

 

2.2  土壤细菌多样性在不同土壤分类粒度下的变

异特征 

各土壤分类粒度下土壤细菌 α 多样性指数的平

均变异系数计算（图 3）表明，土壤分类时三种多

样性指数的变异系数较未分类时均降低。其中，

Chao1 指数变异系数在土类、亚类、土属和土种分

类粒度上分别降低了 1.22%、2.64%、6.55%和 7.05%，

Shannon 指数变异系数分别降低了 1.32%、1.71%、

2.18%和 2.26%，Simpson 指数变异系数分别降低了

9.25%、11.12%、13.13%和 14.05%，各土壤分类粒

度的多样性指数变异系数几乎均小于 10%。随着土

壤分类粒度的减小，三种多样性指数的变异系数均

有减小趋势。土壤分类使土壤细菌 α 多样性的变异

性降低，并随着土壤分类粒度的减小，这种变异性

越来越小，表明按土壤分类进行布点采样，土壤细

菌 α 多样性分析数据更具代表性，分类粒度越小，

代表性越强。 

从 β 多样性来看，Bray-Curtis 相异度（群落相

异度）由高到低依次为不同土类（两个样本为不同

土类）、土类、亚类、土属和土种。不同土类分组、

土类分组与其他分组差异均达到显著水平，但土种

分组、土属分组和亚类分组之间差异不显著（图 4）。

表明随着土壤分类粒度的减小，土壤细菌群落相异

度有降低趋势。土壤分类后采样使样点数据更具代

表性，若分别按土种和土类分类粒度进行布点采样，

土种粒度采样模式的土壤 β 多样性分析数据较土类

粒度采样模式代表性更强。 

2.3  土壤细菌多样性在不同空间距离尺度下的变

异性特征 

不同空间距离尺度下土壤细菌 α 多样性指数的

变异系数计算结果（图 5）显示，三种多样性指数

的变异系数均呈现出随样点空间距离增加而提升的 
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图 2  研究区样点土壤细菌群落结构分析 

Fig. 2  Soil bacterial community structure relative to sampling site 

 

图 3  土壤细菌 α 多样性指数在不同土壤分类粒度下的平

均变异系数 

Fig. 3  Mean CVs of α diversity index of soil bacteria relative to soil 
classification granularity 

变化特征，Chao1 指数、Shannon 指数和 Simpson

指数的变异系数变化范围分别为 3.32%～10.77%、

0.81%～3.08%和 7.71%～22.26%。Chao1 指数和

Shannon 指数的变异系数在设定的所有空间距离尺

度下几乎均小于 10%，Simpson 指数变异系数在田

块（< 50 m）和乡村（<10 km）尺度下小于 10%，

乡镇（10～20 km）和县域（>20 km）尺度下大于

10%。三种多样性指数的变异系数在乡镇尺度（10～

20 km）下较乡村尺度（<10 km）增加最为显著，表

明在此区域范围内土壤样点空间距离或样点密度对

农田土壤细菌多样性分析将具有显著性影响。对细

菌群落 Bray-Curtis 相异度的分析也具有同样特点。 

不 同 空 间 距 离 尺 度 下 土 壤 细 菌 群 落 的

Bray-Curtis 相异度显示（图 6），细菌群落相异度也

呈现出随样点空间距离的增加而增大的变化规律，

除乡镇（10～20 km）与县域（>20 km）尺度之间无

显著差异，其他空间距离尺度之间差异显著。田块

尺度（<50 m）下群落相异度最小，同一田块内土壤

细菌群落组成大致相同。群落相异度在县域尺度

（>20 km）未有明显增加，说明随着空间距离尺度的

扩大，土壤细菌群落结构的差异增大，而且在一定

距离之后，差异增加减缓。 

2.4  土壤细菌在空间距离-土壤分类综合尺度下

的变异性特征 

因在<50 m 范围内为相同土种，>20 km 无相同

土类土壤，将土壤样本在乡村尺度（<10 km）和乡

镇尺度（10～20 km）空间距离分类的基础上，各自

按不同土壤分类粒度进行分组，得到两者综合尺度 
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注：不同小写字母表示差异显著（P<0.05）. 下同 Note：

Different Lowercase letters indicate significant differences
（P<0.05）. The same below 

 
图 4  土壤细菌群落在不同土壤分类粒度下的 Bray-Curtis

相异度 

Fig. 4  Bray-Curtis dissimilarity of soil bacterial communities 
relative to soil classification granularity 

 

图 5  土壤细菌 α 多样性指数在不同空间距离尺度下的平

均变异系数 

Fig. 5  Mean CVs of α diversity index of soil bacteria relative to 
sampling site spacing 

下 的 α 多 样 性 指 数 的 变 异 系 数 和 样 本 间 的

Bray-Curtis 相异度（表 6）。两种尺度的共同作用下，

土壤细菌 α 多样性指数的变异系数和细菌群落相异

度较单一尺度均有所降低。乡镇尺度（10～20 km）

下样点土壤分类后的 α 多样性指数变异系数较乡村

尺度（<10 km）的减少为更明显，表明在样区达到

一定空间距离时，考虑土壤分类粒度的样点布设方

案可显著提升样点代表性。 

 

图 6  土壤细菌在不同空间距离尺度下的 Bray-Curtis 相

异度 

Fig. 6  Bray-Curtis dissimilarity of soil bacterial communities 
relative to sampling site spacing 

在不同空间距离尺度下土壤分类粒度对土壤细

菌群落相异度的影响也不同。在乡村（<10 km）尺

度下，细菌群落相异度随土壤分类粒度的变化有限，

在乡镇（10～20 km）尺度下，群落相异度随着土壤

分类粒度细化而减小。表明在乡镇尺度研究土壤细

菌多样性，调查样点布设不仅需关注土壤分类粒度，

而且需选择合适的土壤分类粒度，对提升土壤样点

代表性和调查精度更为有效。 

3  讨  论 

3.1  土壤细菌群落相异度与土壤分类粒度和空间

距离尺度关系比较 

上述结果表明土壤分类粒度与空间距离尺度均

对土壤细菌群落相异度有影响（图 4、图 6）。两者

与土壤细菌群落相异度的哑元相关分析结果（图 7）

显示，空间距离尺度与细菌群落相异度的 Spearman

等级相关系数和 Pearson 相关系数，均远高于土壤

分类粒度，表明样点空间距离尺度与细菌群落结构

差异的相关性较土壤分类粒度更强。利用 Bray-Curtis

距离矩阵进行层次聚类分析也可直观看出，研究区

样本间土壤细菌群落结构相似度与空间距离相关，

但因土壤分类的聚集分布并不明显（图 8）。因此， 
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表 6  土壤细菌在空间距离-土壤分类综合尺度下的多样性指标变异系数与 Bray-Curtis 相异度 

Table 6  CVs of soil bacterial α diversity index and Bray-Curtis dissimilarity relative to spacing-classification granularity combination 

<10 km 乡村尺度 

Village 

10～20 km 乡镇尺度 

Town 土壤分类 

Soil classification 土种 

Species 

土属 

Family 

亚类 

Subgroup

土类 

Great group

土种 

Species 

土属 

Family 

亚类 

Subgroup 

土类 

Great group

Chao1 指数变异系数 

CV of Chao1 index/% 
3.72 3.72 6.21 7.72 4.49 5.43 7.90 10.51 

Shannon 指数变异系数 

CV of Shannon index/% 
0.82 0.82 1.09 1.09 0.95 1.10 1.76 2.93 

Simpson 指数变异系数 

CV of Simpson index/% 
8.21 8.21 9.87 8.81 8.93 10.49 12.50 17.59 

Bray-Curtis 相异度 

Bray-Curtis dissimilarity 
0.45 0.45 0.47 0.47 0.45 0.47 0.52 0.58 

 

图 7  土壤细菌群落相异度与土壤分类粒度和空间距离尺度的关系 

Fig. 7  Relationships between soil bacterial community dissimilarity and soil classification granularity and sampling site spacing 

 

图 8  研究区土壤细菌群落相似度树状图 

Fig. 8  Soil bacterial community similarity tree in the study area 
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在农田土壤微生物调查研究中采样布设方案更多地

关注土壤样点空间距离尺度变化对土壤微生物分析

的影响作用。 

3.2  土壤理化性质差异是空间距离尺度影响细菌

多样性的重要因素 

土壤细菌对于土壤环境的改变是灵敏和显著的，

土壤 pH[32]、土壤质地和有机质等营养元素[33]等均对

土壤细菌产生影响。土壤理化性质在不同空间距离尺

度的差异，是空间距离尺度影响土壤细菌群落结构特

征重要因素。黄晶晶[34]、王秀虹等[35-36]在县域幅度范

围内研究表明，土壤 pH、土壤质地（黏粒、粉粒、砂

粒）和有机质等属性的空间变异性，在一定区域幅度

范围内，均随着样区幅度扩大而急速增加，研究区土

壤理化性质随着样区空间距离的扩展，空间变异性增

强，并且大于随土壤分类粒度的变化（表 7）。 

土壤 pH 被认为是土壤细菌群落结构的重要预

测因子[32]，Mantel 分析也表明 pH 与土壤细菌结构

的相关性最强（表 8）。群落相异度在乡镇尺度随样

点空间距离增大，但在县域尺度增加微弱，原因可

能在于 pH 的变异系数在达到县域尺度（>20 km）

后增加变缓（表 7），使得细菌群落结构差异不再扩

大。而 pH 在土壤分类粒度上变异系数小，且变化

不大，未能体现细菌群落相异度随土壤分类粒度的

变化特征。因此，农田土壤理化性质尺度变化对土

壤细菌群落结构特征的影响，是空间距离尺度对细

菌多样性影响的重要体现。 

表 7  主要土壤理化性质在不同尺度下的变异系数 

Table 7  CVs of main soil physico-chemical properties relative to scale in the study area/% 

指标 

Index 

<50 m 

田块尺度 

Field 

<10 km 

乡村尺度 

Village 

10～20 km

乡镇尺度 

Town 

>20 km 

县域尺度 

County 

土种 

Species 

土属 

Family 

亚类 

Subgroup 

土类 

Great group

黏粒 Clay  / 3.03 2.42 16.84 1.22 1.25  3.28  4.24  

粉粒 Silt  / 1.81 3.4 17.16 2.51 1.50  1.96  1.70  

砂粒 Sand  / 2.26 6.91 14.81 1.71 4.45  4.11  5.15  

pH  2.26 6.45 11.12 12.43 2.71 2.90 6.36  7.96  

有机质 SOM 5.89 19.32 13.69 21.04 7.25 7.51  20.14  25.42  

表 8  土壤细菌群落结构与土壤理化性质和农田管理措施的相关性 

Table 8  Relationship of soil bacterial community structure with soil physico-chemical properties and farmland management measures in the 
study area 

 pH 
有机质

SOM 

黏粒 

Clay 

粉粒 

Silt 

砂粒 

Sand 

氮肥 

N  

磷肥 

P  

钾肥 

K  

总产量 

Total output 

秸秆还田量

Straw returning 

amount 

相关系数 r 0.81 0.33 0.38 0.34 0.41 0.24 0.01 0.18 0.24 0.02 

P 值 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.01 0.35 0.01 0.00 0.34 

 

3.3  农田管理措施变化是空间距离尺度影响土壤

细菌多样性的重要体现 

农田管理措施不仅可以影响土壤性质，也是影

响土壤细菌多样性的重要因子[37-40]。图 8 中尚湖镇

的 3 号农田区与 4 号农田区，辛庄镇的 6 号、7 号

与 8 号农田区分别聚集分布，这可能由于当样点空

间距离达到一定尺度，人类活动按村、镇等聚集分

布，农田管理措施发生了变化。Mantel 分析表明氮

肥量、磷肥量、总产量与土壤细菌结构显著相关（表

8），而这些管理措施在乡村尺度下（<10 km）最为

一致（表 9），这可能与当地农技指导随地域变化有

关。但管理措施变异特征在土壤分类粒度上无明显 
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表 9  研究区主要农田管理措施在不同尺度下的变异系数 

Table 9  CVs of farmland management measures relative to scale/% 

指标 

Index 

<10 km 

乡村尺度 

Village 

10～20 km 

乡镇尺度 

Town 

>20 km 

县域尺度 

County 

土种 

Species 

土属 

Family 

亚类 

Subgroup 

土类 

Great group

氮肥 N 12.27 16.17 17.01 24.91 17.56  13.44  12.02  

磷肥 P 19.16 35.68 30.52 50.34 46.34  26.18  17.84  

钾肥 K 13.59 36.44 37.84 24.79 34.62  17.26  18.22  

总产量 Total output  5.67 11.06 9.75 19.21 15.00  8.09  6.67  

秸秆还田量 Straw 

returning amount 
7.77 11.89 10.62 8.91 8.31  9.01  9.50  

 
规律，甚至出现随着分类粒度减小，管理措施差异

变大的现象，这可能是由于人为因素干扰了土壤分

类粒度的尺度效应，相同土属农田因不同地域农户

的管理而差异较大，相同土类农田因一户多田管理

或按地域分布集中，差异反而较小。因此，农田管

理措施的地域性差异，是空间距离尺度影响土壤细

菌群落结构特征重要因素。 

4  结  论 

常熟市稻麦轮作农田土壤细菌 α 多样性指数中

Chao1 指数与 Shannon 指数变异系数总体较低，

Simpson 指数为中等变异性，随着土壤分类粒度和

样点空间距离的减小而降低。土壤细菌群落相异度

随着土壤分类粒度的减小有降低趋势，从田块到乡

镇尺度随样点空间距离增大而显著性增加，但扩大

到县域尺度增加微弱。两种尺度共同作用下，土壤

细菌 α 多样性指数的变异系数和细菌群落相异度较

单一尺度均有所降低；但在乡镇尺度下样点土壤分

类粒度降低后，α 多样性指数变异系数与群落相异

度较乡村尺度的减少更为明显。细菌群落相异度与

样点空间距离尺度的相关性较土壤分类粒度更强，

土壤理化性质和农田管理措施在空间上变化是样区

空间距离尺度影响土壤细菌群落结构的重要因素。

因此，农田土壤微生物调查，首先需考虑样点空间

距离尺度的影响，在乡镇以上尺度的样点调查还需

进一步考虑土壤分类粒度，土壤分类粒度越小，样

点越具代表性。研究结果对县域农田土壤微生物多

样性研究及其调查样点布设具有积极参考价值。 
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