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摘   要：【背景】紫果云杉天然林在维护洮河上游生态环境安全方面发挥着重要作用，不同海拔

梯度如何影响紫果云杉根际与非根际细菌多样性、土壤养分因子及三者之间的相关性尚不清楚。  

【目的】深入探索紫果云杉根际与非根际土壤细菌群落结构组成及受控因子。【方法】采用 Illumina 

MiSeq 平台对洮河上游不同海拔紫果云杉天然林根际与非根际土壤细菌进行测序分析，分析土壤理

化因子与细菌多样性随海拔的变化趋势，并通过相关性与冗余分析探究环境因子对细菌群落的影响。

【结果】土壤养分因子随海拔升高呈先增加后降低趋势；根际土养分因子组间差异显著(P<0.05)，

非根际组间差异不显著(P>0.05)。随海拔升高根际微生物物种多样性指数(H)、均匀度指数(E)、丰富

度指数(Chao1/ACE)和 OTU 数目呈单峰型变化趋势；非根际多样性指数随海拔升高呈双峰型变化趋

势。土壤细菌多样性与养分因子密切相关，其中有机质、全氮和碱解氮呈显著正相关(P<0.05)，而

土壤 pH 和有效磷与细菌多样性呈负相关但不显著(P>0.05)。不同海拔梯度下紫果云杉天然林细菌群

落结构一致性较高，从 30 个样本中获得 7 159 个细菌 OTU，注释到 37 个门；细菌优势类群为放线

菌门、变形菌门、酸杆菌门和绿弯菌门。不同细菌门对土壤养分因子的响应各不相同，有机质、全

氮和碱解氮与变形菌门呈显著正相关(P<0.05)。【结论】土壤理化因子能够显著影响紫果云杉根际

与非根际细菌多样性和组成，海拔和水热条件等环境因子对植物和土壤的驱动影响是细菌群落结构

稳定组成的重要原因。本研究有助于深入理解紫果云杉天然林土壤细菌多样性的变化和驱动机制，
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为洮河上游天然林恢复与生态恢复提供借鉴。 

关键词：洮河上游；紫果云杉；土壤养分；根际与非根际；细菌多样性  
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Abstract: [Background] The natural forest dominated by Picea purpurea plays an important role in 

maintaining ecological security in the upstream of Taohe river. It is still unclear how altitude influences 

the bacterial diversity and nutrients in rhizosphere and non-rhizosphere soil of P. purpurea, and how the 

altitude, soil nutrients, and bacterial diversity interact with each other. [Objective] To explore the 

community structures of bacteria in rhizosphere and non-rhizosphere soil of P. purpurea and the 

influencing factors. [Methods] Illumina MiSeq was employed for sequence analysis of the rhizosphere and 

non-rhizosphere bacteria in the natural P. purpurea forest at different elevations in the upper reaches of 

Taohe river. The changes of soil physical and chemical factors and bacterial diversity with altitude were 

analyzed. Correlation and redundancy analysis was performed to elucidate the effect of some 

environmental factors on bacterial community. [Results] The nutrients of rhizosphere and non-rhizosphere 

soil samples of P. purpurea increased first and then decreased with the rise of altitude. The intergroup 

difference was significant for rhizosphere soil nutrients (P<0.05) but insignificant for non-rhizosphere soil 

nutrients (P>0.05). The rhizosphere species diversity index (H), evenness index (E), richness index 

(Chao1/ACE), and number of operational taxonomic units (OTU) demonstrated a unimodal trend with the 

increase in altitude. The non-rhizosphere bacteria diversity showed a bimodal variation trend with the rise 

of elevation. Bacteria diversity was in close correlation with soil nutrients, particularly in positive 

correlation with organic matter, total nitrogen, and available nitrogen (P<0.05) but in negative correlation 

with pH and available phosphorus (P>0.05). The community structures of bacteria in the forest at different 

elevations were highly consistent. A total of 7 159 bacterial OTUs were identified from 30 samples, which 

belonged to 37 phyla. The dominant bacteria phyla were Actinobacteria, Proteobacteria, Acidobacteria, 

and Chloroflexi, respectively. The response of different bacteria phyla to soil nutrients was different, and 

organic matter, total nitrogen, and available nitrogen were in positive correlation with Proteobacteria 
(P<0.05). [Conclusion] Composition and diversity of rhizosphere and non-rhizosphere soil bacteria of P. 
purpurea are significantly influenced by soil physical and chemical factors. The driving effects of 

environmental factors such as altitude and hydrothermal conditions on plants and soil are important 

reasons for the stable bacterial community structure. This study is expected to help gain a clearer insight 
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into the variation of soil bacteria diversity of P. purpurea and the driving mechanism, which is expected to 

provide a reference for natural forest restoration in the upstream of Taohe river. 

Keywords: upstream of Taohe river; Picea purpurea; soil nutrients; rhizosphere and non-rhizosphere; 
bacteria diversity 

微生物作为土壤的重要组成部分，在生态系

统物质循环和能量流动中发挥着重要作用，对土

壤肥力演变、植物生长发育及土壤生态系统结构

和功能均具有重要影响[1-2]。根际土壤细菌是连

接植物根系和土壤的重要纽带，植物通过根系活

动和分泌物的影响使根际土壤养分和 pH 等发生

改变，促使土壤细菌组成发生变化[3]，非根际与

根际土壤细菌群落结构和多样性也表现出很大

差异[4-5]。一些研究表明，土壤理化因子是土壤

微生物多样性形成和维持的驱动因子，微生物、

植物根系和土壤理化因子三者相互影响[6]。如土

壤养分含量高的生境下土壤细菌总量和多样性

也随之增加[4]。另一些研究显示，海拔作为山地

气候和降水影响因子之一，对森林土壤性质、

凋落物厚度、温度和光照强度等有很大影响，

成为构成土壤微生物群落结构和功能的重要环

境因子[7-8]。因此，探讨环境因子与土壤理化因

子共同影响下对土壤根际与非根际细菌多样性

的异质化影响，成为当前微生物多样性研究的热

点之一。 

洮河是黄河上游的一级支流，是甘肃省中部

干旱地区最重要的水源区。洮河林区在 2009 年

成为国家自然保护区，该林区在维系黄河上游区

域生态环境质量和国家生态安全具有重要作用[9]。

紫果云杉(Picea purpurea)是我国特有的亚高山

暗针叶乔木，喜阴湿、耐寒。主要分布于青藏高

原东北缘的四川西北部、甘肃南部和青海东南

部，在洮河林区主要分布于海拔 2 600−3 800 m

的阴坡、半阴坡和河谷地带。紫果云杉作为高原

区域重要的建群树种，在洮河乃至黄河上游地区

的水源涵养、水土保持和稳定区域生态系统平衡

等方面发挥重要作用。目前，紫果云杉的研究主

要集中在生态位分化[10]、种群结构特征[11]、种

实性状表型多样性[12]、育苗技术及土壤酶活性

等方面[13]，而有关不同海拔对微生物多样性影

响的研究较少。刘艳娇等[14]对人工林和天然林

粗枝云杉土壤真菌群落多样性进行了研究，而作

为微生物研究重点的细菌，其多样性研究在亚高

山暗针叶林中并不多见。 

本研究以洮河上游紫果云杉天然林为研究

对象，通过分析不同海拔梯度下土壤养分的差异

变化和根际与非根际土壤细菌的结构和多样性

差异，明确紫果云杉天然林根际与非根际土壤细

菌多样性变化特征，并探讨根际与非根际土壤细

菌群落影响因子之间的关系，以期为深入理解紫

果云杉天然林土壤微生物结构和功能及其对气

候变化的响应提供一定的理论依据。 

1  材料与方法 

1.1  研究地区概况 
本研究地区分别为洮河上游碌曲县尕海-则

岔国家级自然保护区(GZ)、洮河自然保护区卡车

林区(KC)、卓尼县大峪沟国家森林公园(DY)、

夏河县隆瓦林场(LW)和夏河县完格尔村(WG)。

研究区地处青藏高原东部边缘，黄土高原与甘肃

南部山区交汇地带 (34.35°−35.32°N，102.68°− 

103.58°E)。根据紫果云杉分布特点，按照 100 m

左右海拔梯度，选择了 5 个洮河上游紫果云杉天

然林分布区。海拔为 2 800−3 300 m，年平均气温

为 1.66−2.70 °C，年平均降水量为 539−637 mm，

土壤类型为棕、褐色针叶林土。乔木物种主要有

紫果云杉(Picea purpurea)、冷杉(Abies fabri)、云
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杉(Picea asperata) 藨等，灌木物种主要有冰川茶

子(Ribes glaciale)、银露梅(Potentilla glabra)和葱

皮忍冬(Lonicera ferdinandii)等。 

1.2  样方设置和土壤样本采集 
2021 年 7–9 月，在 5 个研究地点各设置

20 m×30 m 的样方(表 1)。每个样方记录植物群

落乔木分种的数目，并记录海拔、坡度和坐标等

指标。年平均温度(mean temperature，MT)和年

平均降水 (mean precipitation， MP)均下载自

WorldClim 全球气候数据库(http://www.worldclim. 

org)，空间分辨率为 30 arc-seconds (−1 km)。 

采用对角线布点法采集非根际土(S)，每块

样方设置 3 个取样点，用土钻采集 0−20 cm 土壤

样本。根际土(R)：在样方内随机选取 3 棵生长

大小一致的紫果云杉，按土层深度 10−20 cm 的

侧根寻找须根，将附着在须根上的土抖落，与根

系紧密相连的土壤即为根际土壤。共采集 15 份

根系土壤样品和 15 份非根际土壤样品。土壤样

本立即分为两部分：一半土壤样本装进提前写好

标签的 2 mL 冻存管，保存于小型液氮罐并带回

实验室液氮保存，用于微生物群落功能多样性测

定；另一半土壤样本带回实验室自然风干后研磨

过筛，用于土壤理化性质的测定。其中，有机质

(soil organic matter，SOM)采用重铬酸钾容量  

法-外加热法测定，全氮(total nitrogen，TN)采用

凯氏蒸馏法测定，全磷(total phosphorus，TP)采

用硫酸-高氯酸消煮-钼锑抗比色法测定，碱解氮

(available nitrogen，AN)采用碱解扩散法测定，

有效磷(available phosphorus，AP)采用碳酸氢钠

浸提-钼锑抗比色法测定[15]。 

1.3  主要试剂和仪器 
E.Z.N.A.® Soil DNA Kit，Omega Bio-Tek 公

司；AxyPrep DNA Gel Extraction Kit，Axygen 

Biosciences公司。Quantus™ Fluorometer荧光计，

Promega 公司。 

1.4  土壤样品 DNA 提取及扩增测序 
从每个混合土壤样本中称取 0.5 g，使用

E.Z.N.A.® Soil DNA Kit 提取总 DNA，并采用 1%

琼脂糖凝胶电泳检测 DNA 质量，NanoDrop2000

检测 DNA 浓度和纯度。采用 338F (5′-ACTCCT 

ACGGGAGGCAGCAG-3′)和 806R (5′-GGACT 

ACHVGGGTWTCTAAT-3′)引物对细菌16S rRNA

基因 V3−V4 可变区进行 PCR 扩增。PCR 反应条

件：95 °C 3 min；95 °C 30 s，55 °C 30 s，72 °C 45 s，

27 个循环；72 °C 10 min；10 °C 保存。PCR 反

应体系：5×TransStart FastPfu缓冲液 4 μL，dNTPs 

(2.5 mmol/L) 2 μL，上、下游引物(5 μmol/L)各

0.8 μL，TransStart FastPfu DNA 聚合酶 0.4 μL，

模板 DNA 10 ng，补足 ddH2O 至 20 μL。使用 2%

琼脂糖凝胶电泳和 AxyPrep DNA Gel Extraction 

Kit 回收并纯化 PCR 产物，并用 Quantus™ 

Fluorometer 荧光计进行检测定量后构建 MiSeq

文库。在 Illumina MiSeq PE300 平台进行高通量

测序(上海美吉生物医药科技有限公司)。 
 

表 1  样地基本信息 
Table 1  Basic information of the sample plot 

样地编号 

Sample  

plot No. 

海拔 

Altitude  

(m) 

地理位置 

Location 

年平均温度 

Mean  

temperature (°C) 

年平均降水 

Mean  

precipitation (mm) 

林分密度 

Stand density 

(stem/hm2) 

坡度

Slope

(°) 

WG 2 846 35°31′67″N, 102°71′25″E 2.70 539 3 050 40.5 

DY 2 955 34°35′80″N, 103°53′45″E 2.46 633 2 000 30.0 

KC 3 041 34°41′13″N, 103°29′08″E 2.24 625 1 483 36.0 

LW 3 164 35°24′63″N, 102°71′25″E 1.81 576 2 200 28.0 

GZ 3 255 34°34′73″N, 102°68′76″E 1.66 637 2 067 34.5 
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1.5  数据处理 
原始测序序列使用 fastp[16] 软件质控，

FLASH[17]软件拼接，UPARSE 软件[18]根据 97%

的相似度对序列进行分类操作单元(operational 

taxonomic unit, OTU)聚类；利用 RDP classifier

对每条序列进行物种分类注释。采用 Silva 数据

库进行数据比对。各指数算法如下： 

群落丰富度指数 Chao1：Schao1=Sobs+n1(n1−1)/ 

2(n2+1)； 

多样性指数 Shannon-Wiener (H)：H=−ΣPi lnPi； 

群落均匀度指数 Shannon even (E)：E=H/Hmax； 

Coverage 各样本文库的覆盖率：C=1−n1/N。 

式中：Schao 为估计的 OTU 数；Sobs 为观测

到的 OTU 数；n1 为只有一条序列的 OTU 数目；

n2 为只有两条序列的 OTU 数目。S 为实际观测

到的 OTU 数目，Pi＝ni/N (Pi 为第 i 种的序列数

占所有种序列总数的比例，ni 为第 i 个 OTU 所

含的序列数，N 为总序列数)，Hmax 为最大的物

种多样性指数，Hmax=lnS。 

数据分析使用软件 SPSS 24.0 进行数据统

计，均以平均值±标准差表示；采用单因素方差

分析(one-way ANOVA)检验不同海拔处理下根

际与非根际土壤养分的多重比较；Pearson 相关

系数法双尾检验微生物多样性指数与土壤理化

因子之间的相关性。应用最小显著差异法(Least 

significant difference，LSD)对 Shannon、Chao1、

ACE、Shannon even 和 Coverage 等 α 多样性指

数进行组间差异检验，检验和评估在各样地细菌

群落丰富度、多样性、均匀度及物种覆盖度，并

采用 Origin 2019b 软件绘图。采用 CANOCO 5.0

进行冗余分析(redundancy analysis，RDA)，分析

环境和土壤变量对微生物群落结构的影响。使用

R 语言(V3.3.1) pheatmap 包制作 heatmap 图，

Pearson 相关系数法计算细菌群落物种与土壤理

化因子间相关性。 

2  结果与分析 

2.1  不同海拔紫果云杉根际与非根际土壤

理化性质 
从表 2 可知，不同海拔洮河上游紫果云杉

根际土壤有机质、全氮和有效磷均值显著高于

非根际(P<0.05)，根际土壤 pH 和全磷平均值显 
 

表 2  不同海拔紫果云杉根际与非根际土壤养分 
Table 2  Soil nutrients in rhizosphere and non-rhizosphere of Picea purpurea of different altitude 

样地 

Sample plot 

pH 有机质 SOM  

(g/kg) 

全氮 TN 

(g/kg) 

全磷 TP 

(g/kg) 

碱解氮 AN 

(mg/kg) 

有效磷 AP 

(mg/kg) 

根际 

Rhizosphere 

WG 6.7±0.2a 168.57±5.42d 6.26±0.23d 0.77±0.04b 454.63±19.00d 27.39±1.36b 

DY 6.1±0.1bc 325.43±11.69a 9.50±0.28ab 0.43±0.01d 628.01±36.11a 17.37±1.68d 

KC 5.8±0.3c 207.27±9.41c 9.18±0.34b 0.70±0.04c 616.45±50.06ab 18.44±3.24cd 

LW 6.4±0.2ab 259.37±13.39b 10.05±0.42a 0.86±0.03a 554.80±32.34bc 33.19±1.62a 

GZ 5.8±0.2c 262.82±9.52b 7.46±0.49c 0.26±0.04e 524.33±24.49c 22.12±1.80c 

Mean 6.1±0.4 244.69±55.94 8.48±1.49 0.60±0.23 555.64±71.7 23.70±6.34 

非根际 

Non-rhizosphere 

WG 7.0±0.2a 101.34±4.46c 4.06±0.21c 0.79±0.01c 321.52±20.16b 18.74±1.29a 

DY 6.6±0.2ab 234.30±7.55a 8.21±0.69a 0.95±0.17b 573.53±41.52a 14.91±1.43ab 

KC 6.7±0.3ab 151.79±8.64b 6.24±0.86b 1.20±0.04a 547.65±54.98a 17.97±4.06a 

LW 6.9±0.2a 162.48±7.69b 8.06±0.34a 0.61±0.01d 535.86±23.10a 11.47±1.41b 

GZ 6.4±0.1b 228.32±7.83a 6.49±0.42b 0.92±0.04b 574.14±32.03a 15.30±1.35ab 

Mean 6.7±0.3* 175.64±52.08* 6.61±1.63* 0.89±0.20* 510.54±103.75 15.68±3.24* 

注：同列不同小写字母表示样地间差异显著(P<0.05，n=3)；*：根际与非根际均值差异显著(P<0.05，n=15) 

Note: Different lowercase letters in the same column meant significant difference between plot (P<0.05, n=3); *: Significant 

difference between rhizosphere and non-rhizosphere (P<0.05, n=15). 
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著低于非根际(P<0.05)，而碱解氮平均值差异

不显著(P>0.05)。pH 值随着海拔增加呈先降低

后增加再降低的趋势，在卡车林场 (KC)和尕

海-则岔林区(GZ)达到最小，根际土组间 pH 差

异显著(P<0.05)，非根际土组间 pH 差异不显著

(P>0.05)。随着海拔增加，不同样地间有机质、

全氮、全磷、碱解氮及有效磷呈现先增加后降低

的单峰型分布趋势，根际土壤样地间差异显著

(P<0.05)，非根际土壤差异小于根际土。其中，

大峪沟国家森林公园(DY)根际土的有机质和碱

解氮含量最高且显著高于其他样地(P<0.05)，隆

瓦林场(LW)根际土的全氮、全磷和有效磷含量

最高，完格尔村(WG)根际与非根际土壤的有机

质、全氮和碱解氮显著低于其他样地(P<0.05)。

不同生境下紫果云杉根际土壤理化性质的差异

一定程度上与紫果云杉生态幅相关。 

2.2  根际土壤细菌群落 α 多样性 
洮河上游紫果云杉根际和非根际土壤细

菌多样性在不同海拔生境下存在差异。随着

测序深度的增加，物种覆盖度(Coverage)达到

97.01%−98.14%。由图 1 可知，紫果云杉根际

土样地间 α 多样性指数呈现随海拔增加而先增加

后降低的单峰型趋势，但未达到显著水平

(P>0.05)；其中 OTU 数目、均匀度指数和多样性

指数在 KC (3 041 m)达到最高，丰富度 Chao1 和

ACE 指数在 DY (2 955 m)达到最高，WG 丰富度

指数显著低于其他 4 个样地(P<0.05)。非根际土

壤中，OTU 数目、多样性指数和丰富度指数呈

现双峰型趋势，在 DY 达到最高并显著高于其他

样地(P<0.05)；均匀度指数差异不显著(P>0.05)。

不同海拔根际与非根际间 α 多样性指数差异不

显著(P>0.05)，但在 KC 样地表现出较大差异。 
 

 
 

图 1  不同海拔紫果云杉根际与非根际土壤细菌群落多样性指数    不同字母表示样地间差异显著

(P<0.05，n=3)，大写字母表示根际土样地间差异，小写字母表示非根际土样地间差异 

Figure 1  Bacteria diversity index in rhizosphere and non-rhizosphere soil of Picea purpurea at different 
altitude. Different letters meant significant difference between plot (P<0.05, n=3), uppercase letters stand for 
rhizosphere, lowercase letters stand for non-rhizosphere. 



 
3610 微生物学通报 Microbiol. China 

Tel: 010-64807511; E-mail: tongbao@im.ac.cn; http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

 

稀释曲线表明(图 2)，不同海拔紫果云杉样

本随测序深度的加深，Sobs 指数和 Shannon 指

数均趋于平缓，土壤中包括的所有微生物物种均

已得到分析，真实地反映了洮河上游紫果云杉天

然林的微生物群落组成。 

2.3  土壤养分因子与细菌多样性之间的相

关性 
相关性分析结果表明(表 3)，土壤细菌群落

多样性与 pH 呈负相关，与土壤养分(除 AP 外)

均呈正相关，与有效磷相关性不显著(P>0.05)。

其中，多样性指数(H)与 TN、AN 呈显著正相关

(P<0.05)；丰富度指数(Chao1 和 ACE)、OTU 数

目与 SOM、TN、AN 呈极显著正相关(P<0.01)；

均匀度指数(E)与土壤养分因子关系均不显著

(P>0.05)。土壤养分影响因子中，土壤全氮相关

系数最高。 

2.4  紫果云杉根际与非根际土壤细菌门水

平群落结构组成 
在各分类水平上对样品进行物种统计，测序

获得共计 7 159 个细菌 OTU，归类为 37 门 128 纲

308 目 486 科 862 属 1 915 种。在门水平上显示

(图 3)，主要由放线菌门(Actinobacteria)、变形

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

绿弯菌门(Chloroflexi)、厚壁菌门(Firmicutes)和

拟杆菌门(Bacteroidetes)等 12 个相对丰度高于

1%的优势菌门构成，这些菌门累计占到细菌群 

 

 
 

图 2  不同海拔紫果云杉土壤细菌的稀释曲线 
Figure 2  Rarefaction curves of bacteria in each sample soil of Picea purpurea at different altitude. 

 
表 3  土壤养分因子与细菌多样性之间的相关性 
Table 3  Correlation between soil nutrients and microbial diversity  

Item pH SOM TN TP AN AP 

多样性指数 Diversity index (H) −0.312 0.348 0.391* 0.010 0.429* 0.095 

Chao1 index −0.267 0.556** 0.718** −0.058 0.707** −0.084 

ACE index −0.327 0.506** 0.655** −0.028 0.681** −0.097 

均匀度指数 Evenness index (E) −0.199 0.051 −0.108 0.009 −0.029 0.163 

Sobs −0.250 0.453* 0.689** 0.004 0.658** −0.027 

Note: *: P<0.05; **: P<0.01, n=30. 
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图 3  不同生境下紫果云杉根际与非根际土壤细菌群落优势细菌门组成 
Figure 3  Dominant bacterial phyla detected from rhizosphere and non-rhizosphere soil bacterial community 
in different biotope of Picea purpurea. 

 

落总量的 96.74%以上。 

在 WG、DY、KC、LW 和 GZ 这 5 个不同

海拔紫果云杉天然林中，放线菌门占比依次为

31.3%、27.9%、28.4%、29.6%和 29.5%；变形

菌门占比依次为 25.3%、29.9%、26.9%、31.2%

和 25%。其中，WG、KC 和 GZ 中相对丰度占

比最高的是放线菌门，而在 DY 和 LW 细菌群落

门水平相对丰度占比最高的是变形菌门。 

在紫果云杉根际土壤细菌群落中，相对丰度

高于 5%的优势菌门主要是放线菌门(29.4%)、变

形菌门(30.3%)、酸杆菌门(16.1%)和绿弯菌门

(7.5%)。非根际土壤细菌群落中，优势菌门主要

是放线菌门(29.1%)、变形菌门(25.5%)、酸杆菌

门(17.4%)和绿弯菌门(9.6%)。其中根际土中放线

菌门和变形菌门均高于非根际，根际土优势菌群

比非根际更加集中。 

2.5  土壤细菌多样性与环境因子冗余分析 
冗余分析(redundancy analysis，RDA)表明，

土壤细菌群落多样性与土壤理化因子和水热条

件等密切相关，蒙特卡罗置换检验结果显示解

释变量与响应变量间关系显著。紫果云杉根际

土壤细菌与环境因子冗余分析显示，前两轴

RDA1 和 RDA2 分别解释了 66.25%和 2.28%的

细菌多样性变化，土壤环境因子共解释了

64.53%的根际细菌多样性变化(图 4A)。对根际

细菌群落结构影响显著正相关的土壤养分因子

有 TN (F=7.7，P<0.05)和 AN (F=6.5，P<0.05)，

而 AP 和 pH 的影响呈负相关；环境因子中 MT

和 MP 呈正相关，海拔呈负相关。非根际的二者

关系显示，前两轴 RDA1 和 RDA2 分别解释了

88.99%和 3.83%的细菌多样性变化，土壤环境因

子共解释了 92.82%的非根际细菌多样性变化(图

4B)。对非根际细菌群落结构影响极显著正相关

的土壤养分因子有 TN (F=49.7，P<0.005)、AN 

(F=25.5，P<0.005)和 SOM (F=15.0，P<0.005)，

而 AP 和 pH 的影响呈负相关；环境因子中 MP
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呈显著正相关(F=8.4，P<0.05)，海拔呈负相关。 

2.6  土壤细菌优势菌门与土壤理化因子相

关性分析 
选择门水平上相对丰度高于 1%的细菌优势

菌门，分析其与土壤养分的聚类分析发现(图 5)：

10 个优势菌门丰度与土壤理化因子呈显著正相

关(P<0.05)，5 个优势菌门丰度与土壤理化因子

呈 显 著 负 相 关 (P<0.05) 。 其 中 ， 变 形 菌 门

(Proteobacteria)与有机质、全氮和碱解氮呈显著

正相关(P<0.05)；绿弯菌门(Chloroflexi)与全磷呈 
 

 
 

图 4  根际(A)与非根际(B)土壤细菌多样性与环境因子的冗余分析 
Figure 4  RDA of the bacterial diversity with environment factors in rhizosphere soil (A) and 
non-rhizosphere soil (B).  

 

 
 

图 5  细菌菌群与土壤养分的聚类分析热图 (门级水平 )   *：细菌菌群与土壤养分相关性显著

(P<0.05，n=30)，*：P<0.05；**：P<0.01；***：P<0.001 

Figure 5  Heatmap between dominant bacterial phylum and soil nutrients (phylum level). *: Significant 
difference between dominant bacterial phylum and soil nutrients (P<0.05, n=30). *: P<0.05; **: P<0.01; ***: 
P<0.001. 
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显著正相关(P<0.05)；厚壁菌门(Firmicutes)与有

机质、全氮和碱解氮呈显著负相关，与 pH 呈显

著正相关(P<0.05)；拟杆菌门(Bacteroidetes)和粘

球菌门(Myxococcota)与全氮和碱解氮呈极显著

正相关(P<0.01)；芽单胞菌门(Gemmatimonadetes)
与有机质呈显著负相关，与 pH 呈显著正相关

(P<0.05)；Methylomirabilota 与有效磷呈极显著

负相关(P<0.01)。不同细菌菌门对土壤理化因

子的响应不同，这为细菌群落结构变化提供了

可能性。 

3  讨论 

细菌作为土壤生态系统的重要组成部分，

推动了植物根系跟土壤的物质交换[19]。土壤中

凋落物和根系分泌物的不同导致了土壤理化因

子的变化，成为影响土壤细菌群落多样性变化

的重要驱动因素[20]。本研究通过综合分析紫果

云杉天然林根际与非根际细菌群落与土壤理

化、水热条件等环境因子之间的关系，为紫果

云杉土壤组成和天然林恢复提供借鉴。 

海拔梯度和水热条件的差异是土壤理化因

子和细菌群落结构发生变化的影响因素之一。

研究发现，随着海拔梯度的增加，紫果云杉根

际与非根际土壤养分因子均呈单峰型分布趋

势。这与董廷发[21]在云南松林(1 740−2 660 m)

研究的结果一致，土壤养分在中海拔处偏高，

与中海拔地段云南松较好的生长表现相符。不

同海拔梯度下根际土壤养分均值显著高于非根

际(P<0.05)，主要原因是植物通过根系微域对

特定优势菌群有明显的筛选富集作用，加快腐

殖质的分解转化，促使土壤养分含量增加[22]。

此外，土壤 pH 随着海拔变化表现出波动的趋

势，这与紫果云杉属于浅根系植物，表层土受

地上凋落物、土壤颗粒组成和根系养分富集作

用等影响较大有关[23]。紫果云杉根际土壤细菌

群落 α 多样性指数随海拔升高呈现单峰型的变

化趋势。主要原因是紫果云杉最适生态位区间

根系生长旺盛，根系分泌物增加导致土壤养分

富集，形成了更高水平的根际土壤细菌多样

性 [3,24]。RDA 结果表明，根际与非根际土壤中

海拔与细菌多样性呈负相关，年均温与年降水

与根际细菌多样性呈正相关。这与以往研究一

致：温度和降水通过改变土壤酶活性、pH 和植

物代谢速度，间接影响细菌群落结构、生物量

和土壤有机质等[25-26]。随着海拔的升高，山地

温度降低，地上植被密度降低凋落物减少，土

壤有机碳、全氮和磷降低，从而造成了土壤细

菌多样性和群落组成发生改变[6]。因此，海拔梯

度、年均温和年降水通过影响改变植物和土壤

理化性质的变化，进而引起土壤细菌多样性发

生改变。 

细菌与土壤之间的相互作用决定着细菌群

落构成，同时植物对细菌的影响由土壤养分变

化介导[27]。微生物作为食物链中的分解者，能

够分解和转化腐殖质改良土壤养分；相对地，

土壤养分因子通过影响细菌新陈代谢和土壤酶

活性，也是导致细菌群落多样性变化的重要因

素[28]。相关性结果表明，根际与非根际土壤养

分因子中 SOM、TN和 AN 与多样性指数呈正相

关；pH 和 AP 与多样性指数呈负相关；TP 与多

样性指数相关性较差。这与许多基于土壤理化

因子与微生物多样性之间关系的研究结果一

致。如 Zheng 等[29]在土壤多功能研究中报道，

土壤碳循环受土壤环境因素的直接影响，而土

壤氮循环主要受微生物群落的控制，进一步强

调了土壤驱动因子和微生物群落(即组成和多样

性)对重要土壤碳和氮过程的重要性。Li 等[30]

与 Stewart 等[31]研究显示，植物凋落物使根际土

壤 pH 酸化，pH 与土壤微生物多样性呈负相关

关系；赵兴鸽等 [1]的研究显示，土壤细菌多样
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性与土壤氮及磷资源显著相关，可能是由于土

壤养分与初级生产力联系紧密造成的。因此，

土壤理化因子与细菌多样性变化密切相关，其

中土壤养分和 pH 对不同细菌菌门的异质化贡

献，是造成不同海拔梯度下紫果云杉天然林土

壤细菌群落多样性差异的重要原因。 

洮河上游紫果云杉根际与非根际土壤细菌

优势类群是放线菌门、变形菌门、酸杆菌门和

绿弯菌门等，其中根际土中放线菌门和变形菌

门均高于非根际，有机质、全氮和碱解氮与变

形菌门呈显著正相关，促使根际土中优势菌群

更加集中。这与细菌以生长速度快的富营养型

细菌为主的研究结果[32]一致，根际细菌可以释

放帮助根系吸收植物可利用的钾、磷和其他微

量元素。例如：变形菌门可通过影响细菌和细

胞外磷酸活性，促使根系吸收有机磷[33]；酸杆

菌门具有降解植物残体、参与铁循环和单碳化

合物代谢的作用[34]。相对地，植物根系通过根

系分泌物和化感作用，增加土壤资源量以对微

生物种群具有选择性和促进作用，从而促进土

壤微生物多样性的变化[21,35]。因此，土壤养分

因子是驱动细菌优势类群相对丰度变化的直接

影响因素。 

4  结论 

在洮河上游紫果云杉天然林中，随着海拔梯

度的增加，根际土壤养分因子和细菌多样性呈现

单峰型的一致性变化趋势；非根际土壤养分因子

呈现单峰型变化趋势，而细菌多样性呈双峰型变

化趋势。土壤细菌群落多样性与土壤养分因子

(有机质、全氮和碱解氮)相关性最高。因此，土

壤细菌群落多样性和组成既受到土壤理化性质

的直接影响，也受到海拔、降水和温度的间接影

响。在土壤细菌、土壤养分与环境因子三者的交

互作用下，不同海拔梯度下的紫果云杉天然林细

菌群落构成类似。本研究为认识自然生态系统中

影响洮河上游紫果云杉天然林土壤细菌多样性

的形成和驱动机制提供了理论依据。 
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