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摘 要:通过探究尖叶木樨榄天然林地不同土层土壤细菌和真菌群落结构及多样性,旨在探讨土层

深度与微生物群落的关系。尖叶木樨榄天然林地不同土层土壤采用高通量测序技术进行测序,分

析研究尖叶木樨榄天然林地0~10、10~20、20~40、40~60
 

cm
 

4个不同土层深度的土壤真菌、细

菌群落组成及其分布规律。结果表明,1)
 

尖叶木樨榄天然林土层所获得的细菌OTU隶属于31门

126纲198目890科2
 

624属83种;真菌OTU隶属于21门23纲34目18科69属152种。2)在

门类水平上,尖叶木樨榄天然林土壤优势细菌群有变形菌门、放线菌门、芽单胞菌门、绿弯菌门和酸

杆菌门5门,表现为无显著差异;土壤优势真菌群落为子囊菌门、担子菌门、被孢霉门和其他菌门4
门,表现为不同土层土壤真菌优势菌群子囊菌门相对丰度越高,担子菌门、被孢霉门和其他菌门真

菌群落就会越低。3)不同土层土壤微生物群落随着土壤深度的增加而减少。4)在属类水平上未分

类的真菌和细菌占比都较高,分别为50%和60%。由此可见,尖叶木樨榄天然林地不同土层土壤

样品中的细菌和真菌群落结构均存在一定差异,土壤优势细菌群有变形菌门、放线菌门、芽单胞菌

门、绿弯菌门和酸杆菌门5门,土壤优势真菌群落为子囊菌门、担子菌门、被孢霉门和其他菌门4
门。4个土层土壤之间的土壤真菌群落多样性差异不显著,但土壤细菌群落多样性差异显著。
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Abstract:The
 

relationship
 

between
 

soil
 

depth
 

and
 

microbial
 

community
 

was
 

explored
 

by
 

studying
 

the
 

struc-
ture

 

and
 

diversity
 

of
 

soil
 

bacterial
 

and
 

fungal
 

communities
 

in
 

different
 

soil
 

layers
 

of
 

Olea
 

cuspidata
 

natural
 

forest.The
 

high-throughput
 

sequencing
 

technology
 

was
 

adopted
 

to
 

sequence
 

the
 

soils
 

in
 

different
 

soil
 

lay-
ers.The

 

composition
 

and
 

distribution
 

of
 

soil
 

fungal
 

and
 

bacterial
 

communities
 

in
 

0-10,10-20,20-40
 

and
 

40-60
 

cm
 

deep
 

soil
 

layers
 

were
 

analyzed
 

and
 

studied.The
 

results
 

showed
 

that
 

1)
 

the
 

bacterium
 

OTU
 

ob-
tained

 

belonged
 

to
 

83
 

species
 

of
 

2
 

624
 

genera,890
 

families,198
 

orders,31
 

phyla,and
 

126
 

classes;
 

the
 

fun-
gus

 

OTU
 

belonged
 

to
 

152
 

species,69
 

genera,18
 

families,34
 

orders,21
 

phyla,and
 

23
 

classes.2)
 

At
 

the
 

class
 

level,the
 

dominant
 

bacterium
 

groups
 

in
 

the
 

soil
 

were
 

Proteus,Actinomyces,Bacillus,Campylobacter
 

and
 

Acidobacteria,showing
 

no
 

significant
 

difference.The
 

dominant
 

fungal
 

communities
 

in
 

the
 

soil
 

were
 

asco-
mycetes,basidiomycetes,Mortierella

 

and
 

other
 

fungi.The
 

higher
 

the
 

relative
 

abundance
 

of
 

ascomycetes
 

in
 



different
 

soil
 

layers
 

were,the
 

lower
 

the
 

fungal
 

communities
 

of
 

Basidiomycetes,Mortierella
 

and
 

other
 

fungi
 

were.3)
 

The
 

soil
 

microbial
 

community
 

decreased
 

with
 

soil
 

depth.4)
 

At
 

the
 

generic
 

level,the
 

proportions
 

of
 

unclassified
 

fungi
 

and
 

bacteria
 

were
 

both
 

large,50%
 

and
 

60%
 

respectively.It
 

can
 

be
 

seen
 

that
 

there
 

are
 

cer-
tain

 

differences
 

in
 

the
 

bacterial
 

and
 

fungal
 

community
 

structure
 

of
 

soil
 

samples
 

from
 

different
 

soil
 

layers.
The

 

dominant
 

bacteria
 

in
 

the
 

soil
 

include
 

5
 

phyla,namely
 

Proteus,Actinomyces,Bacillus,Campylobacter
 

and
 

Acidobacter,and
 

the
 

dominant
 

fungal
 

communities
 

in
 

the
 

soil
 

include
 

4
 

phyla,namely
 

Ascomycetes,

Basidiomycetes,Mortierella
 

and
 

other
 

phyla.There
 

was
 

no
 

significant
 

difference
 

in
 

soil
 

fungal
 

community
 

diver-
sity

 

among
 

the
 

four
 

soil
 

layers,but
 

there
 

was
 

significant
 

difference
 

in
 

soil
 

bacterial
 

community
 

diversity.
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high
 

throughput
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  土壤是植物生产的根本,是农业的基本生产资

料[1]。土壤微生物是土壤中最活跃的部分,在土壤

物质转化、能量流动等过程中发挥重要作用[2-5]。土

壤微生物在植物生长过程中起着形成土壤结构、分
解有机质、分解矿物质、固氮、调节植物生长和防止

土传病害等作用[6]。研究土壤微生物群落组成和多

样性对促进土壤微生态环境的改善和土壤的可持续

利用等方面具有重要意义[7]。尖叶木樨榄(Olea
 

cuspidata)又称印度木樨榄,与油橄榄同属,是木犀

科木犀榄属常绿灌木或小乔木,其枝密叶浓、树形美

观且生长快、萌芽力强、耐修剪、适应性强,尖叶木樨

榄也可用作嫁接油橄榄的砧木[8]。因此研究尖叶木

樨榄土壤微生物群落组成和多样性对促进油橄榄产

业发展具有重要意义。对于土壤微生物群落和多样

性的研究,传统方法是微生物平板培养方法[9],这种

方法受微生物在固体培养基的选择和实验室条件的

局限,大部分土壤微生物无法培养和统计出来。脂

肪酸 甲 酯 谱 图 分 析 法(fatty
 

acid
 

methyl
 

ester,

FAME)、磷 脂 脂 肪 酸 分 析 法(phospholipid
 

fatty
 

acid,PLFA)、聚 合 酶 链 式 反 应 技 术(polymerase
 

Chain
 

reaction,PCR)和Sanger等方法鉴别到的微

生物种类有限,技术分析成本高、费时[10]。第二代

高通量测序技术是基于PCR和基因芯片发展而来

的DNA测序技术。二代测序具有获得更多不可培

养微生物,具有高通量和读长短等优势,已成为土壤

微生 物 群 落 研 究 的 重 要 技 术 手 段[11-12]。Zhang
等[13]研究发现所有植物在其生存的土壤中均有特

定生境的土壤微生物组。前人研究表明,枸杞[14]、
冰糖橙[15]等植物的土壤微生物群落和多样性存在

很大差异性。孔维宝等[16]运用高通量测序分析了

不同树龄不同土质油橄榄土壤微生物群落和多样

性,结果表明不同树龄和不同土壤质地知油橄榄土

壤群落和结构差异显著。俞伟等[17]研究表明土层

厚度显著影响土壤微生物群落功能和植物的生长

率。目前,关于油橄榄的研究有很多,针对油橄榄砧

木尖叶木樨榄天然林地土壤微生物群落及多样性的

研究尚无报道。对尖叶木樨榄天然林地不同土层细

菌16SrRNA基因的 V3-V4区域和真菌ITS1区

域进行PCR扩增及高通量测序,分析土壤中细菌和

真菌的多样性,掌握油橄榄砧木尖叶木樨榄天然林

地土壤细菌和真菌的群落结构、物种组成和差异特

征,为尖叶木樨榄的栽培提供参考。

1 研究区域与研究方法

1.1 研究区概况

试验地位于云南省林业和草原科学院昆明树木

园内油橄榄示范园,地理位置为102°44'E,25°9'N,
海拔为1

 

950~2
 

045
 

m。示范园里尖叶木樨榄纯

林,树龄25
 

a,林下植被为草本植物。表层土壤覆有

5~6
 

cm厚凋落物,由尖叶木樨榄的枯枝落叶及草

本植物干枯的茎叶组成,所占比例为8∶2。凋落物

的结构分层明显,具有均超过1
 

cm的未分解层、半
分解层和已分解层,3个层次的厚度逐渐减少。

1.2 样地设置与样品采集

2021年4月,在云南省林业和草原科学院昆明

树木园尖叶木樨榄林地中依据“S”形取样法选取同一

块坡向、大小一致的示范林样地。每个样方分别采集

0~10、10~20、20~40、40~60
 

cm(A、B、C、D)4个土

层的土壤样品,样品去除植物残体和石块等杂质后,
按土层混合均匀自封袋带回实验室。土壤样品保存

于-20
 

℃冰箱用于测定土壤微生物。

1.3 测定方法

将采集的土样存放于干冰中,送至上海的派森

诺生物科技有限公司,对土壤微生物进行Illumina
 

Novaseq高通量测序。

1.3.1 微生物的DNA提取、PCR扩增及测序 提

取的土壤微生物总DNA利用0.8%琼脂糖凝胶电

泳进行分子大小判断,利用紫外分光光度计对DNA
进行定量。PCR扩增选用真菌ITS1区特异性引

物,序 列 为ITS1F:(5'-CTTGGTCATTTAGAG-
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GAAGTAA-3');ITS2R: (5'-GCTGCGTTCT-
TCATCGATGC-3');细菌16S

 

rDNA
 

V3-V4区特

异性引物,序列为338F(5'-ACTCCTACGGGAG-
GCAGCA-3'),

 

806R
 

(5'-GGACTACHVGGGT-
WTCTAAT-3')。PCR采用NEB

 

Q5
 

DNA高保真

聚合酶,将PCR反应所需的成分配置完后,在PCR
仪上于98

 

℃预变性30
 

s,使模板DNA充分变性,
然后进入扩增循环。在每一个循环中,先于98

 

℃保

持15
 

s使模板变性,然后将温度降到50
 

℃,保持30
 

s,使引物与模板充分退火;在72
 

℃保持
 

30
 

s,使引

物在模板上延伸,合成DNA,完成一个循环。重复

这样的循环25~27次,使扩增的DNA片段大量累

积。最后,在72
 

℃保持5
 

min,使产物延伸完整,4
 

℃保存。扩增结果进行2%琼脂糖凝胶电泳,切取

目的片段然后用Axygen凝胶回收试剂盒回收目的

片段。PCR 扩 增 产 物 回 收 后 利 用 Quant-iT
 

Pi-
coGreen

 

dsDNA
 

Assay
 

Kit对PCR产物在 Micro-
plate

 

reader
 

(BioTek,FLx800)上进行定量,利用Il-
lumina公司的TruSeq

 

Nano
 

DNA
 

LT
 

Library
 

Prep
 

Kit进行建库,对合格的文库,在 MiSeq机器上利用

MiSeq
 

Reagent
 

Kit
 

V3(600cycles)进行2×250
 

bp
的双端测序。

1.3.2 测序数据处理 测序原始数据以FASTQ
格式保存,利用 Vsearch

 

(v2.13.4_linux_x86_64)
和cutadapt

 

(v2.3)软件进行去引物、拼接、质量过

滤、去重、去嵌合体、聚类等流程,从而获得高质量序

列;使用cluster_size模块,在97%相似度水平对高

质量序列聚类,并分别输出代表序列和 OTU 表。
最后,去除 OTU 表格中的singletons

 

OTUs及其

代表序列。对于每个 ASVs的特 征 序 列 或 每 个

OTU的代表序列,在 QIIME2软件中使用默认参

数,使用预先训练好的 Naive
 

Bayes分类器进行物

种注释分析。

1.4 数据处理

利用Excel2010软件进行数据整理和计算;利
用SPSS18软件进行差异显著性检验;利用QIIME2
(2019.4)软件计算α多样性指数;利用 QIIME2
(2019.4)软件进行物种组成的堆叠柱状图绘制;利
用R脚本、VennDiagram包制作韦恩图;利用R语

言绘制聚类热图。

2 结果与分析

2.1 不同土层土壤微生物群落组成差异分析

不同土层中土壤微生物群落组成差异如图1所

示。4个土层土壤真菌和细菌的 OTU总数均以A
土层土壤最多,B土层次之,D土层最少。不同土层

土壤共有的真菌OTU为131个,共有的细菌OTU
为251个。真菌和细菌特有OTU的数量均表现为

A>B>C>D。由此可见,样地内土壤细菌OTU总

数比真菌的多,共有的细菌OTU数约为真菌的1.9
倍,且A、B、C、D土层土壤细菌特有OTU数分别是

真菌特有OTU数的7.9、9.9、13.7倍和15.1倍。

A.0~10
 

cm;B.10~20
 

cm;C.20~40
 

cm;D.40~60
 

cm。下同。

图1 不同土层土壤样品的OTU韦恩图

Fig.1 OTU
 

Wayne
 

diagram
 

of
 

soil
 

samples
 

in
 

different
 

soil
 

layers

2.2 不同土层土壤微生物多样性分析

表1和表2分别为不同土层土壤真菌和细菌α
多样性指数的统计分析结果。结果表明,不同土层

土壤样本真菌、细菌 OTU覆盖度(coverage)较高,
分别在99%、94%以上。在土壤真菌群落多样性方

面,4个土层土壤之间差异不显著,4个土层土壤真

菌丰富度高低顺序表现为A>B>C>D。从土壤细

菌群落多样性和丰富度来看,土壤细菌群落多样性

呈现为A>B>C>D,各土层土壤之间差异显著。
可见,尖叶木樨榄天然林地中,0~10

 

cm土层土壤

真菌和细菌群落物种多样性和丰富度均最高,在

40~60
 

cm土层土壤最低。
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表1 不同土层土壤真菌多样性指数

Table
 

1 Diversity
 

index
 

of
 

soil
 

fungi
 

in
 

different
 

soil
 

layers

土样 有效序列 Shannon指数 Simpson指数 Ace指数 Chao1指数 覆盖度(%)

A 101
 

482±2
 

371.82
 

a 6.18±0.15
 

a 0.94±0.001
 

a 859.57±66.51
 

a 860.74±66.46
 

a 99.99±0.0
 

a
B 101

 

482±2
 

371.82
 

a 6.87±0.20
 

a 0.97±0.01
 

a 739.7±62.52
 

b 740.70±62.60
 

b 99.99±0.0
 

a

C 107
 

325±7
 

574.03
 

a 5.42±1.39
 

a 0.87±0.13
 

a 441.87±53.77
 

c 442.75±53.96
 

c 99.99±0.0
 

a
D 101

 

799±2
 

777.12
 

a 6.30±1.13
 

a 0.95±0.06
 

a 394.53±40.18
 

c 395.05±40.62
 

c 99.99±0.0
 

a
  注:小写字母表示差异达到0.05显著水平。下同。

表2 不同土层土壤细菌多样性指数

Table
 

2 Diversity
 

index
 

of
 

soil
 

bacteria
 

in
 

different
 

soil
 

layers

土样 有效序列 Shannon指数 Simpson指数 Ace指数 Chao1指数 覆盖度(%)

A 35
 

120.67±2
 

306.27
 

b 11.14±0.11
 

a 0.999±0.000
 

2
 

a 4
 

395.6±221.25
 

a 4
 

592.83±292.91
 

a 96.43±0.01
 

a
B 40

 

699.67±3
 

196.45
 

ab 10.86±0.10
 

b 0.998±0.000
 

2
 

ab 4
 

364.27±101.43
 

a4
 

775.71±80.79
 

a 95.13±0.01
 

a

C 48
 

166.67±7
 

569.55
 

a 10.48±0.20
 

c 0.997±0.000
 

8
 

b 3
 

948.07±75.45
 

b 4
 

583.47±328.44
 

a 94.75±0.01
 

a
D 43

 

462.33±4
 

164.27
 

ab 10.21±0.09
 

d 0.996±0.000
 

7
 

c 3
 

598.73±188.91
 

c4
 

001.25±355.85
 

b 95.81±0.01
 

a

2.3 不同土层土壤微生物分类学组成分析

根据土壤基因组DNA序列分类学分析结果,
本研究尖叶木樨榄天然林真菌 OTU隶属于21门

23纲34目18科69属152种。图2为不同土层土

壤真菌群落在门分类水平上的分析结果,结果表明,
不同土层土壤真菌组成包括子囊菌门(Ascomyco-
ta)、担 子 菌 门(Basidiomycota)、被 孢 霉 门(Mor-
tierellomycota)、油壶菌门(Olpidiomycota)、罗兹菌

门(Rozellomycota)等11门(图2);其中,子囊菌门、
担子菌门、被孢霉门、其他菌门4门相对丰度较大,
其相对丰度之和占土壤真菌总量的99%以上,说明

其为优势真菌群。对比尖叶木樨榄不同土层土壤发

现,子囊菌门相对丰度为A>D>B>C;担子菌门为

B>A>D>C;被孢霉门为D>C>B>A;其他菌门

为B>D>A>C。土壤真菌群落相对丰度在不同土

层间表现为子囊菌门越高,担子菌门、被孢霉门和其

他菌门真菌群落就会越低。
本研究尖叶木樨榄天然林细菌OTU隶属于31

门126纲198目890科2
 

624属83种。不同土层土

壤细菌组成包括变形菌门(Proteobacteria)、放线菌

门(Actinobacteriota)、芽单胞菌门(Gemmatimona-
detes)、绿 弯 菌 门 (Chloroflexi)、酸 杆 菌 门 (Ac-
idobacteriota)等10门(图3),其中变形菌门、放线

菌门、芽单胞菌门、绿弯菌门、酸杆菌门5门相对丰

度大,占总细菌总量的97%以上,说明其为优势细

菌群。不同土层土壤之间优势细菌群落相对丰度大

小表现为:变形菌门 A>B>C>D;放线菌门 A>
B>C>D;芽单胞菌门C>D>B>A;绿弯菌门D>
C>B>A;酸杆菌门A>B>D>C。

表3、表4分别为不同土层土壤真菌和细菌在

属分类水平上相对丰度排名前11的菌群统计结果。
由 表3可以看出,A、B2个土层土壤的优势真菌群

图2 不同土层土壤真菌门水平群落组成

Fig.2 Horizontal
 

community
 

composition
 

of
 

soil
 

fungi
 

in
 

different
 

soil
 

layers

图3 不同土层土壤细菌门水平群落组成

Fig.3 Composition
 

of
 

horizontal
 

community
 

of
 

soil
 

bacteria
 

in
 

different
 

soil
 

layers

落均为亚隔孢壳属(Didymella)、溶胶菌属(Solic-
occozyma),相对丰度分别为23.51%和10.61%;C
土层土壤的优势真菌群落为头束霉属(Cephalotri-
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chum),相对丰度为15.29%;D土层土壤的优势真

菌群落 为 被 孢 霉 属 (Mortierella),相 对 丰 度 为

11.28%。4个土层土壤中仅A、B
 

2个土层土壤中

存在相对丰度超过10%的溶胶菌属(Solicoccozy-
ma)为共有优势真菌群落。由表4可以看出,4个

土层土壤细菌群落相对丰度都低于10%。各土层

土壤在属水平上的真菌和细菌群落相对丰度各不相

同,但未分类的真菌和细菌占比都较高,未分类真菌

占比均高于50%,未分类细菌占比均高于60%。
表3 不同土层土壤属水平上真菌群落相对丰度

Table
 

3 Relative
 

abundance
 

of
 

fungal
 

community
 

at
 

soil
 

genus
 

level
 

in
 

different
 

soil
 

layers %

属 A B C D

亚隔孢壳属Didymella 23.51 10.61 0.10 0.63

被孢霉属 Mortierella 1.96 5.33 9.83 11.28

溶胶菌属Solicoccozyma 12.75 11.40 0.28 0.94

头束霉属Cephalotrichum 1.44 2.14 15.29 0.69

绿僵菌属 Metarhizium 0.34 0.24 2.12 9.79

无茎真菌属Acaulium 0.46 2.49 0.58 8.45

腐质霉属 Humicola 3.97 3.82 0.38 0.89

镰刀菌属Fusarium 2.95 2.19 1.57 1.57

金黄 色 葡 萄 球 菌 Cerato-
basidium 1.50 1.56 1.06 2.40

葡 萄 球 菌 属 Staphylotri-
chum 0.41 1.83 1.21 2.39

其他 50.71 58.39 67.57 60.97

2.4 不同土层土壤微生物群落结构比较

尖叶木樨榄天然林地不同土层土壤样品真菌群

落组成聚类热图(图4a)表明,A、B土层土壤样品聚

类在一起,说明A、B土层土壤之间真菌菌群的相似

性高,C、D土层土壤样品分别聚为一簇,说明C、D
土层土壤真菌菌群组成与A、B土层土壤差异较大。
不同土层土壤样品细菌(图4b),C、D土层土壤样品

聚类在一起,说明C、D土层土壤之间细菌菌群的相

似性高,A、B土层土壤样品分别聚为一簇,说明A、B
土层土壤细菌菌群组成与C、D土层土壤差异较大。

表4 不同土层土壤属水平上细菌群落相对丰度

Table
 

4 Relative
 

abundance
 

of
 

bacterial
 

community
 

at
 

soil
 

genus
 

level
 

in
 

different
 

soil
 

layers %

属 A B C D

MND1 4.25 7.23 6.94 5.75

Subgroup_6 8.78 5.81 3.96 3.63

KD4-96 纲 未 定 名 属
 

Norank_c_KD4-96 4.29 7.08 5.16 5.03

六杆菌属Rokubacteriales 2.37 3.69 4.17 4.97

AD3 0.01 0.14 2.86 9.52
晚杆菌属Latescibacteria 0.58 3.99 3.47 2.06
硝化螺菌属

 

Nitrospira 1.24 1.48 2.16 2.42

IMCC26256 1.65 1.52 2.09 1.85

67-14科 未 定 名 Norank _
f_67-14

3.62 1.66 0.86 0.65

Gaiella 1.75 1.42 1.80 1.59
其他 71.45 65.97 66.55 62.51

图4 不同土层土壤样品的聚类热图

Fig.4 Complex
 

heat
 

map
 

of
 

soil
 

samples
 

in
 

different
 

soil
 

layers

3 结论与讨论

3.1 结论

本研究通过高通量测序技术对尖叶木樨榄天然

林地不同土层土壤真菌和细菌多样性及其群落组成

差异进行探究,结果表明尖叶木樨榄天然林土层所

获得的细菌 OTU 隶属于31门126纲198目890
科2

 

624属83种;真菌OTU隶属于21门23纲34
目18科69属152种。在门类水平上,尖叶木樨榄

天然林土壤优势细菌群有变形菌门、放线菌门、芽单

胞菌门、绿弯菌门和酸杆菌门5门,表现为无显著差

异;土壤优势真菌群落为子囊菌门、担子菌门、被孢
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霉门和其他菌门4门,表现为不同土层土壤真菌优

势菌群子囊菌门相对丰度越高,担子菌门、被孢霉门

和其他菌门真菌群落就会越低。尖叶木樨榄天然林

不同土层土壤真菌和细菌的 OTU总数均以0~10
 

cm土层土壤最多,40~60
 

cm土层最少,即土层越

深,土壤微生物群落越少。土壤真菌群落多样性在

不同深度土层之间的差异不显著,但土壤细菌群落

多样性在不同深度土层之间差异显著。在属分类水

平上未分类的真菌和细菌占比都较高,分别为50%
和60%。0~10、10~20

 

cm土壤两者真菌菌群相似

性较高,与20~40、40~60
 

cm土壤真菌菌群组成差

异较大;20~40、40~60
 

cm土壤两者细菌菌群相似

性高,与0~10、10~20
 

cm土壤细菌菌群组成差异

较大。

3.2 讨论

土壤微生物过程的多样性和土壤特性受土壤微

生物群落多样性影响,而土壤特性对土壤健康和植

物生产力至关重要[6]。由于土壤微生物群落数量庞

大、种类繁杂,土壤微生物群落多样性分析结果对研

究技术要求很高,与传统的生理学[9]、磷脂脂肪酸

(PLFA)[18]、PCR[19]和梯度凝胶电泳(DGGE)[20]等
方法相比,高通量测序技术因高通量、高灵敏度和低

运行成本等突出优势[21],已成为测定土壤微生物群

落结构和多样性的主要手段。目前高通量测序已在

经济林[22]、草地[23]和耕地[24]等领域广泛应用。有

关尖叶木樨榄天然林不同土层的土壤微生物群落组

成及多样性研究还未见报道。本研究首次采用高通

量测序,对尖叶木樨榄天然林0~10、10~20、20~
40、40~60

 

cm
 

4个土层的土壤真菌和细菌进行了

多样性分析,得到真菌和细菌不同门类水平和属类

水平的优势菌群及其相对丰度。研究结果表明,本
研究尖叶木樨榄天然林不同土层所获得的细菌

OTU隶属于31门126纲198目890科2
 

624属83
种;真菌OTU隶属于21门23纲34目18科69属

152种。不同土层土壤的真菌和细菌在门类水平上

的分类组成分析比较清晰,在属类水平上未分类的

真菌和细菌占比都较高,这可能和高通量测序数据、
测序方法中比对序列信息量大小和测序时间有

关[25]。
本研究从尖叶木樨榄天然林不同土层的土壤微

生物中发现,在门分类水平上不同土层土壤细菌

OTU总数比真菌的多,与崔纪超等[10]对甘薯根际

土壤微生物群落结构及多样性的研究结果相似,也
与朱怡等[26]在细菌OTU数量比真菌OTU数量占

优势的研究结果一致。在门类水平上,变形菌门、放
线菌门、芽单胞菌门、绿弯菌门和酸杆菌门5个细菌

门为土壤细菌优势菌群,这与孔维宝等[16]对尖叶木

樨榄同属的油橄榄根际土壤细菌的研究结果相符。
变形菌门和放线菌门能够参与到土壤有机质转化过

程,同时有机质又促进土壤结构形成[27],从而改善

土壤物理性质。土壤微生物群落中变形菌门占比较

大的土壤就越肥沃[28-29]。芽单胞菌门具有一种强大

的光合燃料能力可以氧化有机和无机化合物[30]。
绿弯菌门促进土壤碳循环、氮循环和硫循环,同时绿

弯菌门也可以分解和吸附土壤有毒物质[31-32]。酸杆

菌门可以降解植物残体多聚物、参与单碳化合物代

谢、参与铁循环和具有光合能力[33]。在属分类水平

上,4个土层土壤细菌群落相对丰度都低于10%。
各土层比例最高的前3项属水平细菌群落包括,

MND1属于变形菌门,Subgroup_6属于酸杆菌门,

KD4-96纲未定名属属于绿弯菌门。在真菌群落

中,本研究中尖叶木樨榄天然林土层的土壤优势真

菌群落为子囊菌门、担子菌门、被孢霉门和其他菌

门,这与孔维宝等[16]的研究结果中油橄榄根际土壤

优势真菌群落为子囊菌门、接合菌门、担子菌门和球

囊菌门不同,不同研究结果存在真菌种类的分布和

组成差异。一方面是因为本研究区域为高海拔区

域,气候和土壤的差异,另一方面是因为尖叶木樨榄

天然林生态系统有其独特的微生物环境[34-35]。
本研究中不同土层土壤微生物(真菌、细菌)的

群落组成存在差异,4个土层土壤真菌和细菌的

OTU总数均以0~10
 

cm 土层土壤最多,10~20
 

cm土层次之,40~60
 

cm土层最少,即土壤微生物

群落随着土壤深度的增加而减少,这与Gomoryova
等[36]的研究结果一致。在门分类水平上,不同土层

土壤真菌优势菌群相对丰度表现出子囊菌门越高,
担子菌门、被孢霉门和其他菌门真菌群落就会越低

的变化趋势,这一变化趋势在杨虎[37]的研究中也有

提出。这变化是由于不同土层土壤真菌优势菌群中

子囊菌门占绝对优势的缘故。在属分类水平上,4
个土层0~10、10~20、20~40

 

cm土壤真菌属类均

隶属于子囊菌门,40~60
 

cm土壤优势菌群被孢霉

属隶属于接合菌门,其与植物形成共生关系,能够改

善土壤的结构性质和促进植物生长[38]。0~10、

10~20
 

cm土壤两者真菌菌群相似性较高,与20~
40、40~60

 

cm 土壤真菌菌群组成差异较大;20~
40、40~60

 

cm土壤两者细菌菌群相似性高,与0~
10、10~20

 

cm土壤细菌菌群组成差异较大。这可

能与表层土壤环境变化有关,凋落物与表层土壤密

切接触,最先影响表层,促使表层土壤养分状况发生

变化。Keiblinger等[39]研究指出真菌对养分的需求

比细菌低,而细菌比真菌更能适应养分的变化,面对
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土壤养分的变化能更快做出反应[40],因此,表层土

壤细菌菌群组成差异较大。
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