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摘  要 

为了说明不同植被对桂西北岩溶地区土壤质量变化的影响，以中国特有植物任豆人工林为研究对象，采

集其根际土壤样品，用Illumina MiSeq高通量测序技术，分析其根际土壤细菌群落组成和物种多样性特

征，测定其土壤基本理化特性和蔗糖酶、脲酶、过氧化氢酶及碱性磷酸酶活性，并对其根际土壤微生物

多样性与土壤理化特性的相关性进行分析。结果表明：1) 受不同季节大气温度、降雨量、植物生长发育

及土壤理化特性等因子的影响，桂西北岩溶地区任豆根际土壤养分具有较明显的季节差异，土壤微生物

群落结构及物种多样性也有相应的动态变化，两者具有一定的内在联系和相关性。2) 任豆根际土壤细菌

群落结构、物种丰富度及多样性有比较明显的季节差异。3) 在不同层次的细菌分类水平上，不同季节任

豆根际土壤细菌群落结构相似，但优势种群的相对丰度有差异。在门水平上，秋冬季与春夏季任豆根际

土壤细菌的优势菌门均为放线菌门、变形菌门、酸杆菌门、绿弯菌门，但两者丰度存在一定的差异，后

者的稀有菌门相对丰度比前者更高；与秋冬季相比，在门以下的各个水平，春夏季任豆根际土壤细菌的

群落结构更加复杂，特有种数量更多，丰富度更高。由此可见，不同季节任豆根际土壤细菌群落结构及

多样性有较明显的变化，春夏季任豆根际土壤微生物群落结构比秋冬季复杂，其物种多样性也高于秋冬

季。 
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Abstract 
In order to illustrate the effect of different vegetation on soil quality changes in the karst area of 
northwest Guangxi, the rhizosphere soil samples were collected from the endemic plant Z. insignis 
plantation in China, and the bacterial community in the rhizosphere soil was analyzed by Illumina 
MiSeq high-throughput sequencing technology. The composition and species diversity characte-
ristics of the soil were determined, and the basic physical and chemical properties of the soil and 
the activities of invertase, urease, catalase and alkaline phosphatase were determined, and the 
correlation between the microbial diversity of the rhizosphere soil and the soil physical and 
chemical properties was analyzed. The results show that: 1) Affected by factors such as atmos-
pheric temperature, rainfall, plant growth and development, and soil physical and chemical prop-
erties in different seasons, the rhizosphere soil nutrients of Z. insignis in the karst area of north-
west Guangxi have obvious seasonal differences, soil microbial community structure and species 
diversity also have corresponding dynamic changes, and the two have a certain internal connec-
tion and correlation. 2) There were obvious seasonal differences in the bacterial community 
structure, species richness and diversity in the rhizosphere soil of Z. insignis. 3) At different levels 
of bacterial taxonomy, the rhizosphere soil bacterial community structure of Z. insignis in differ-
ent seasons was similar, but the relative abundance of the dominant populations was different. At 
the phylum level, the dominant bacterial phyla in the rhizosphere soil bacteria of Z. insignis in au-
tumn and winter and spring and summer are Actinobacteria, Proteobacteria, Acidobacteria, and 
Chloroflexbacteria, but there are certain differences in abundance of the latter. The relative ab-
undance of rare bacteria is higher than the former. Compared with autumn and winter, at all levels 
below the phylum, the community structure of rhizosphere soil bacteria in the Z. insignis in spring 
and summer was more complex, with more endemic species and higher abundance. It can be seen 
that there are obvious changes in the bacterial community structure and diversity in the rhizos-
phere soil of Z. insignis in different seasons. The microbial community structure of the rhizos-
phere soil of Z. insignis in spring and summer is more complex than that in autumn and winter, 
and its species diversity is also higher than that in autumn and winter. 
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1. 引言 

土壤微生物是土壤生态系统中极其重要和活跃的生物因子，直接参与植物凋落物分解、养分循环、

根系养分吸收等土壤生态系统过程，对植物生长、种内和种间竞争、植物群落演替、生态系统功能的正

常发挥及其稳定性均有重要的影响[1]。土壤微生物多样性及其群落结构不仅影响植物的生长发育，而且

在一定程度上可以反映土壤生态系统的基本状态[2]。目前，关于土壤微生物多样性的研究，大部分集中

在农田施肥及农艺措施对土壤微生物多样性的影响[3]-[9]、不同植被土壤微生物多样性及群落结构的季节
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差异[10]、森林植被土壤养分和酶活性及微生物数量的季节变化[11] [12] [13]、土壤微生物群落对凋落物

分解的影响[14]、不同生境土壤微生物群落结构及多样性的差异[15]、人为干扰对土壤微生物多样性的影

响[16] [17]、重金属胁迫对土壤微生物多样性的影响[18] [19]、不同植被土壤微生物多样性特征[20] [21] 
[22]、不同土地利用方式对土壤结构和微生物群落结构及微生物多样性的影响[23] [24] [25] [26]、植物凋

落物组成及多样性对土壤微生物群落结构和功能的影响[27] [28] [29] [30]、植物根际土壤微生物多样性与

土壤理化因子的相关性[31]、土壤微生物多样性分析的技术方法[32] [33]等方面，关于岩溶地区土壤微生

物多样性的研究相对较少，工作也有待深入。笔者多年来一直关注桂西北喀斯特地区生态环境问题，曾

发表过一些与土壤生态修复及微生物多样性变化相关的研究成果，有一定的工作基础[18] [21] [34] [35]。 
土壤酶主要由土壤微生物和动植物分泌以及通过分解动植物残体形成[36]，是土壤中生物化学反应的

催化剂，能促进土壤中的物质循环和各种生物化学过程，并容易受到季节变化和人为干扰的等外在因素

的影响[37]。土壤酶活性不仅能反映土壤生物学指标，而且能表征土壤养分转化和转移能力的强弱，是评

价土壤肥力的重要参数[38]。周礼凯[39]等人的研究结果表明，可以将土壤脲酶、蔗糖酶、过氧化氢酶和

磷酸酶活性作为表征土壤肥力的重要指标。 
任豆是我国的特有植物，同时也是我国华南和西南地区常见的乡土树种，对生境要求不高，萌芽能

力强，侧根粗壮，穿透力强，可在石缝中正常生长，既能固氮，又耐干旱瘠薄，是岩溶地区石漠化治理

和造林绿化的优良先锋树种[40]。目前，关于任豆的研究主要集中在种子发芽、幼苗培育[41]、板材加工

[42]、生理生态[43]、木本饲料开发利用及营养评价[44] [45] [46]、土壤重金属污染修复[47]等方面，但关

于不同季节任豆根际土壤微生物多样性变化的研究鲜少报道。笔者以当地栽培的任豆人工林为研究对象，

利用高通量测序技术，对不同季节任豆根际土壤微生物群落结构及多样性的变化特点进行探究，通过比

较分析的方法，说明不同季节任豆根际土壤微生物群落结构和多样性的差异及其影响因素，了解土壤质

量变化的过程和机制，该研究成果可为岩溶地区植被恢复和石漠化治理提供理论参考。 

2. 材料与方法 

2.1. 样品的采集及处理 

本研究的区域位于广西壮族自治区河池市宜州区境内，属于亚热带季风气候，年均气温为 20.3℃，

年均降雨量 1448.6 mm，主要集中在 4~8 月，其中 5~7 月降雨最多。2019 年 3 月至 2020 年 1 月，选择宜

州区庆远镇叶茂村种植年限超过 25 年的任豆人工林样地，该样地总面积超过 15 hm2，分别在春、夏、秋、

冬 4 个不同季节，按“S”形采样法，每两个月的中旬采一次土壤样品，采集正常生长的任豆植株树冠垂

直投影范围内 0~20 cm 的根际土，过 10 目标准筛，将 5 个采样点的土壤样品充分混合(每个采样点的距

离超过 200 m)，然后，按四分法取一部分土壤样品装入灭菌的塑料采样袋中，低温保存，尽快带回实验

室，放入−86℃超低温冰冻箱中保存，用于土壤微生物 DNA 序列测定及微生物多样性分析；另一部分土

壤样品带回实验室后自然风干、研磨过筛后，密封于聚乙烯塑料封口袋中，做好标记和记录，阴凉干燥

处保存，供土壤理化性质及土壤酶活性的测定。 

2.2. 实验方法 

2.2.1. 土壤理化性质的测定 
土壤 pH 的测定用电位法(水土的比例为 2.5:1)，土壤水分含量的测定用重量法，土壤有机质含量测定

用重铬酸钾氧化——分光光度法，土壤全氮含量测定用半微量凯氏定氮法，土壤碱解氮含量测定用碱解

扩散法，土壤全磷含量测定用氢氧化钠熔融——钼锑抗比色法，土壤速效磷含量的测定用碳酸氢钠浸提

——钼锑抗分光光度法，土壤全钾含量的测定用氢氧化钠碱熔——火焰光度法，土壤速效钾含量的测定
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用乙酸铵浸取——火焰光度计法[48]。 

2.2.2. 土壤酶活性的测定 
脲酶活性的测定用靛酚蓝比色法[49]，碱性磷酸酶活性的测定用磷酸苯二钠比色法[50]，土壤过氧化

氢酶活性的测定用高锰酸钾滴定法，蔗糖酶活性的测定用 3,5-二硝基水杨酸比色法[51]。 

2.2.3. 土壤微生物 DNA 序列测定 
采用 Illumina MiSeq 平台对测序样本进行双端测序，首先提取实验样品的总 DNA，进行 PCR 扩增，

扩增区域为 16S-V4，用高通量测序仪 Miseq 对其进行测序。测序流程为：样品准备→DNA 提取与检测

→PCR 扩增→产物纯化→文库制备及库检→Miseq 上机测序。 

2.3. 数据处理 

在土壤理化性质的测定中，每个样品的测定均做 3 个重复，结果取其平均值；在土壤酶活性的测定

中，每个样品做 3 个重复并做 1 个无基质对照和 3 个无土对照；土壤微生物测序数据，对所有样品的全

部有效序列进行聚类和去噪、拼接、并且去嵌合体形成 OTU，选取 OTU 的代表性序列，对 OTU 进行丰

度、Alpha 多样性计算等分析，得到样本内物种丰富度和均匀度信息、不同样本或分组间的共有和特有的

OTU 信息等。将高通量测序获得的有效数据按照 97%的一致性序列聚类为 OTU 后，与数据库进行比对

获得物种注释信息，去除没有注释结果的 OTU，剩余的 OTU 用于后期分析。 
用 Excel 2019 对以上数据进行分析处理，用 SPSS 22.0 软件进行相关性分析 ，用最小显著性差异法

(LSD)对实验结果进行多重比较方差分析。 

3. 结果与分析 

3.1. 不同季节任豆根际土壤理化特性及土壤酶活性的差异 

不同季节任豆人工林调查样地根际土壤基本理化特性及土壤酶活性的测定结果见表 1。由此可知，

不同季节任豆调查样地土壤 pH 变化范围在 6.81~7.33 之间，属于中性[52]，其大小排序为 RD3 > RD5 > 
RD1 > RD7 > RD11 > RD9，表现为上半年相对较大，下半年相对较小；在所采集的土壤样品中，风干土

的水分含量为 7.73%~11.17%，季节差异显著，其大小排序为 RD1 > RD3 > RD11 > RD7 > RD9 > RD5，
即冬春季风干土水分含量高于夏秋季；从土壤有机质含量的测定结果来看，不同季节任豆人工林根际土

壤有机质含量高低排序为 RD11 > RD7 > RD5/RD9 > RD3 > RD1，夏秋季土壤有机质的差异不太明显，但

冬春季土壤有机质差异比较显著；不同季节任豆调查样地土壤全氮含量在 0.79~1.43 g/kg 之间，其大小排

序为 RD1 > RD3 > RD5 > RD11 > RD7 > RD9，总体表现为冬春季较高，夏秋季较低，与土壤含水量的季

节变化情况相似；不同季节任豆调查样地土壤碱解氮含量为 200.09~290.09 mg/kg，其高低排序为 RD9 > 
RD11 > RD1 > RD7 > RD5 > RD3，表现为秋冬季较高，春夏季较低，其大小排序疑似与土壤 pH 相反；

不同季节任豆调查样地的土壤全磷含量在 1.23~1.61 g/kg 之间，其大小排序为 RD3 > RD11，RD9 > RD7，
RD1 > RD5；土壤速效磷含量为 7.61~10.65 mg/kg，其大小排序为 RD1 > RD11 > RD9 > RD3 > RD7 > RD5，
夏季土壤速效磷比较缺乏，其余季节土壤速效磷含量相对较高。不同季节任豆调查样地土壤全钾和速效

钾含量分别为 4.04~4.85 g/kg和 41.04~55.58 mg/kg，其高低排序分别为 RD7 > RD11 > RD9 > RD1 > RD3 > 
RD5 和 RD5 > RD3 > RD11 > RD9 > RD1 > RD7，两者的排序并不一致。 

按照全国第二次土壤普查养分分级及相关标准[53] [54]，本研究的任豆调查样地土壤全磷和碱解氮含

量很丰富，有机质含量中等，有效磷含量缺乏，全钾含量极度缺乏，速效钾处于缺乏和很缺乏水平，全

氮处于中等至缺乏水平。 
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Table 1. Comparison of basic physical and chemical properties and soil enzyme activities in rhizosphere soil of Zenia insig-
nis in different seasons 
表 1. 不同季节任豆根际土壤的基本理化特性及土壤酶活性比较 

样品

编号 
pH MC 

(%) 
SOM 
(g/kg) 

TN 
(g/kg) 

AN 
(mg/kg) 

TP 
(g/kg) 

AP 
(mg/kg) 

RD1 7.07 ± 0.01b 11.17 ± 0.05a 21.15 ± 0.27c 1.43 ± 0.01a 273.16 ± 3.23b 1.37 ± 0.20bc 10.65 ± 0.02a 

RD3 7.33 ± 0.06a 10.00 ± 0.04b 21.95 ± 0.10bc 1.19 ± 0.00ab 200.09 ± 7.82e 1.61 ± 0.02a 9.08 ± 1.32b 

RD5 7.27 ± 0.05a 7.73 ± 0.02f 22.24 ± 0.75bc 1.10 ± 0.33bc 216.04 ± 7.71d 1.23 ± 0.05c 7.61 ± 0.03c 

RD7 6.94 ± 0.05c 8.64 ± 0.00d 22.64 ± 0.78ab 0.83 ± 0.03c 247.02 ± 4.04c 1.38 ± 0.06bc 8.66 ± 0.53bc 

RD9 6.81 ± 0.02d 7.90 ± 0.02e 22.24 ± 0.79bc 0.79 ± 0.07c 290.09 ± 0.26a 1.45 ± 0.04ab 9.50 ± 0.27ab 

RD11 6.91 ± 0.01c 8.88 ± 0.02c 23.79 ± 0.46a 0.86 ± 0.02c 288.77 ± 2.03a 1.52 ± 0.05ab 9.71 ± 0.36ab 
 
样品

编号 
TK 

(g/kg) 
AK 

(mg/kg) 
TEMP 

(℃) 
MTP 
(mm) 

CUC 
(mg/g) 

URE 
(mg/g) 

ALP 
(mg/g) 

CAT 
(mg/g) 

RD1 4.17 ± 0.15bc 42.72 ± 2.65c 10.10e 44.80e 17.45 ± 0.22a 0.36 ± 0.05d 1.63 ± 0.01b 0.60 ± 0.03c 

RD3 4.09 ± 0.07c 51.74 ± 0.86ab 15.90d 63.00d 16.70 ± 0.14a 0.49 ± 0.02bc 1.51 ± 0.02d 0.84 ± 0.03a 

RD5 4.04 ± 0.03c 55.58 ± 2.56a 24.50c 197.00a 16.83 ± 0.19a 0.33 ± 0.03d 1.52 ± 0.03cd 0.70 ± 0.10bc 

RD7 4.85 ± 0.01a 41.04 ± 2.32c 28.30a 170.00b 16.60 ± 0.34a 0.44 ± 0.03c 1.60 ± 0.03bc 0.72 ± 0.06abc 

RD9 4.48 ± 0.06abc 49.19 ± 3.01b 26.00b 87.10c 16.85 ± 0.55a 0.58 ± 0.01ab 1.46 ± 0.05d 0.74 ± 0.02ab 

RD11 4.70 ± 0.59ab 50.92 ± 3.26ab 16.50d 61.20d 16.76 ± 0.39a 0.55 ± 0.05a 1.75 ± 0.02a 0.71 ± 0.04bc 

注：① 样品编号中的数字为采样的月份；② 同一列数据中的不同字母表示差异显著(0.05 水平)；③ 表中符号 MC、
SOM、TN、AN、TP、AP、TK、AK、TEMP、MTP、CUC、URE、ALP、CAT 分别表示土壤含水量、有机质、全

氮、碱解氮、全磷、速效磷、全钾、速效钾、月均气温、月降雨量、蔗糖酶活性、脲酶活性、碱性磷酸酶活性和过

氧化氢酶活性。下表同。 
 

由表 1 可知，不同季节任豆调查样地土壤蔗糖酶、脲酶、碱性磷酸酶、过氧化氢酶活性分别为

16.60~17.45 mg/g、0.33~0.58 mg/g、1.46~1.75 mg/g、0.60~0.84 mg/g，其大小排序分别为 RD1 > RD9 > RD5 > 
RD11 > RD3 > RD7、RD9 > RD11 > RD3 > RD7 > RD1 > RD5、RD11 > RD1 > RD7 > RD5 > RD3 > RD9、
RD3 > RD9 > RD7 > RD11 > RD5 > RD1，除蔗糖酶之外，其余三种土壤酶活性均有一定的季节差异。 

3.2. 不同季节样地土壤细菌 OTU 差异比较 

3.2.1. 细菌测序数据过滤 
使用 QIIME 2 软件中的 DADA2 插件对所有样本的全部原始序列(input)进行质量控制(filtered)，去噪

(纠正测序错误的序列，denoised)，拼接(merged)，并且去嵌合体(non-chimeric)，形成 OTU，表 2 显示了

该过程各个步骤之后剩余序列数目。原始测序数据保留率较高，在 84.24%~87.33%之间。也就是说，该

结果能比较真实地反映 6 个不同调查样地的土壤细菌群落。 

3.2.2. OTU Venn 图 
本项目研究的样本共 6 个，按不同季节分组，分别为春夏组(SS)、秋冬组(AW)。OUT Venn 图可以

比较直观的表现样本在 OTU 水平上的组成相似性及重叠情况，包括共有的和特有的 OUT (见图 1)。由此

可知，不同季节任豆调查样地的土壤细菌群落均有重复，其中，SS 组和 AW 组共有的土壤细菌 OTU 数

为 944，SS 组特有的 OTU 为 1126，AW 组特有的 OTU 为 640。可见，在不同季节中，土壤细菌群落有

一定差别，春夏季特有的细菌群落比秋冬季多，说明土壤细菌群落结构和多样性受季节变化的影响。 
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Table 2. Statistical table of DADA2 denoising process to generate OTU 
表 2. DADA2 去噪生成 OTU 的过程统计表 

sample-id input filtered percentage of 
input passed filter denoised merged percentage of 

input merged 
non- 

chimeric 
percentage of  

input non-chimeric 

RD1 44,954 38,326 85.26 32,780 22,201 49.39 21,230 47.23 

RD3 43,948 38,381 87.33 33,238 22,481 51.15 21,216 48.28 

RD5 46,679 40,318 86.37 34,879 24,806 53.14 23,811 51.01 

RD7 49,307 43,436 88.09 36,843 24,681 50.06 23,374 47.41 

RD9 41,573 35,023 84.24 29,689 20,039 48.20 18,990 45.68 

RD11 56,508 48,436 85.72 41,104 27,331 48.37 25,730 45.53 
 

 
Figure 1. Venn diagram of soil bacteria in Zenia insignis survey 
plots in different seasons 
图 1. 不同季节任豆调查样地土壤细菌的 Venn 图 

3.3. 土壤细菌 Alpha 多样性分析 

Alpha 多样性指数是对某个样本中物种多样性的分析，包含样本中的物种组成的丰富度和均匀度两个

因素，通常用 Chao1，Shannon 以及 Simpson 等指数来评估某个样本的物种多样性。在 Alpha 多样性指数

中，Shannon 指数和 Chao1 指数的数值越大，说明被测样本物种多样性越高；Observed species 指数值越

高，表明样本物种丰富度越高；而 Simpson 指数值越小，说明被测样本物种的生物多样性越高。由表 3
可知，本研究样地的土壤微生物 Alpha 多样性指数值，其 Coverage 值都在 98%以上，说明样本中序列检

测的概率高。春夏季土壤微生物的 Observed species 指数、Simpson 指数、Chao1 指数和 Shannon 指数都

大于秋冬季的指数值；说明春夏季土壤微生物菌群多样性高于秋冬季。 
 
Table 3. Soil bacterial diversity index 
表 3. 土壤细菌多样性指数 

样品编号 
Chao1 
指数 

Observed species 
指数 

Shannon 
指数 

Simpson 
指数 

覆盖率 
Coverage 

SS 1031.94 1030.00 9.41 0.998 0.98 

AW 865.18 864.67 9.10  0.997 0.98 
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3.4. 不同水平土壤细菌群落组成 

3.4.1. 门水平 
图 2 为不同季节任豆调查样地的土壤细菌群落在门水平的物种丰度柱状图。图中不同的细菌门类被

不同颜色标记，颜色的比例大小表示该细菌门类物种的相对丰度大小。由图 2 和表 4 可知，在 AW 组和

SS 组中，相对丰度大于 1%的细菌菌群相对丰度总和分别为 99.10%、98.23%，其中 AW 组和 SS 组的土

壤细菌优势菌门均为放线菌门、变形菌门、酸杆菌门、绿弯菌门，但丰度不同；AW 组中的放线菌门和

变形菌门的相对丰度比 SS 组高，而 SS 组中的酸杆菌门、绿弯菌门相对丰度高于 AW 组。说明在门水平

上，不同季节任豆调查样地的土壤细菌群落结构相似，但丰度有一定的差异。 
 

 
Figure 2. Histogram of species abundance at the phylum level 
图 2. 门水平物种丰度柱状图 
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Table 4. Comparison of relative abundances at the phylum level of soil bacteria 
表 4. 土壤细菌门水平的相对丰度比较 

细菌种类 
样本分组 

AW SS 
放线菌门(Actinobacteria) 38.05% 27.13% 
变形菌门(Proteobacteria) 31.74% 26.52% 
酸杆菌门(Acidobacteria) 9.15% 18.00% 
绿弯菌门(Chloroflexi) 6.77% 8.26% 

硝化螺旋菌门(Nitrospirae) 5.42% 6.70% 
疣微菌门(Verrucomicrobia) 1.70% 4.17% 
拟杆菌门(Bacteroidetes) 1.87% 2.60% 
厚壁菌门(Firmicutes) 2.15% 1.45% 

浮霉菌门(Planctomycetes) 0.90% 2.13% 
芽单胞菌门(Gemmatimonadetes) 1.35% 1.27% 

稀有门类 0.90 % 1.77 % 
 

为了说明不同样本之间的关系，本实验选取物种相对丰度排序前 20 的物种进行聚类，通过聚类分析，

考察不同样本之间的相似性或差异性，结果见图 3。图的上方和左侧的聚类树为物种在所有样本中的丰

度分布相似程度聚类，如果两个样本之间距离越近，相连接的线段越短，表明两个样本之间土壤细菌的

物种组成及丰度越相似。由图 3 可知，从横向聚类可以看出 RD11 和 RD9、RD5 和 RD7 聚为一类，线段

最短，说明 RD11 和 RD9、RD5 和 RD7 样地土壤细菌的相对丰度和组成种类相似度最高；RD1、RD11
和 RD9 聚成的类别与 RD3、RD5 和 RD7 聚成的类别通过最长的线段相连，说明 AW 组与 SS 组的土壤细

菌种类和相对丰度存在较大的差异。从纵向聚类可以看出，硝化螺旋菌门和绿弯菌门聚为一类，且线段最

短，说明硝化螺旋菌门和绿弯菌门在土壤中的丰度最相似；其他细菌门类的相互关系，具体情形见图 3。 
 

 
Figure 3. Heat map of species abundance of soil bacterial community at the phylum level 
图 3. 门水平土壤细菌群落物种丰度热图 
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3.4.2. 纲水平 
在纲水平上，AW 组的优势菌纲分别为 Alphaproteobacteria (20.27%)、Thermoleophilia (19.74%)、

Actinobacteria (8.58%)、Acidimicrobiia (7.62%)、Acidobacteria_6 (5.73%)、Deltaproteobacteria (5.54%)、
Nitrospira (5.42%)，这 7 个纲的土壤细菌相对丰度均大于 5%，其中，Alphaproteobacteria 与 Thermoleophilia
的土壤细菌相对丰度均大于 19%；SS 组的优势菌纲分别为 Alphaproteobacteria (14.74%)、Thermoleophilia 
(13.69%)、Acidobacteria_6 (13.03%)、Nitrospira (6.70%)、Deltaproteobacteria (5.84%)、Actinobacteria (5.66%)、
Acidimicrobiia (5.43%)，其中，Alphaproteobacteria、Thermoleophilia 与 Acidobacteria_6 的土壤细菌相对

丰度均大于 13%。通过比较分析发现，在纲水平上，AW 组和 SS 组的土壤细菌群落结构相似，只是相对

丰度有较大差异。 

3.4.3. 目水平 
在目水平上，AW 组与 SS 组土壤细菌相对丰度大于 1%的细菌菌群相对丰度总和分别为 82.36%和

78.05%。AW 组的优势菌目依次为 Rhizobiales (15.86%)、Gaiellales (15.67%)、Actinomycetales (8.21%)、
Acidimicrobiales (7.62%)、Nitrospirales (5.42%)、iii1_15 (5.36%)，这 6 个优势菌目的相对丰度均大于 5%，

累计相对丰度为 58.14%；SS 组的优势菌目依次为未指明菌种 iii1_15 (11.74%)、Rhizobiales (11.40%)、
Gaiellales (10.86%)、Nitrospirales (6.70%)、Acidimicrobiales (5.43%)、Actinomycetales (5.36%)，这 6 个优

势菌目的相对丰度均大于 5%，累计相对丰度为 51.49%。说明在目水平上，不同季节任豆调查样地土壤

细菌的物种组成相似，但相对丰度差异较大。 

3.4.4. 科水平 
在科的水平上，AW 组土壤优势菌科为 Gaiellaceae (15.46%)、Hyphomicrobiaceae (12.10%)、

0319_6A21 (4.76%) 、 Unspecified_iii1_15 (4.55%) 、 Unspecified_Solirubrobacterales (3.46%) 、

Syntrophobacteraceae (3.12%)，以上 6 个科的土壤细菌相对丰度均大于 3%，累计相对丰度为 43.45%；

SS 组土壤优势菌科为 Gaiellaceae (10.75%)、Unspecified_iii1_15 (9.41%)、Hyphomicrobiaceae (8.28%)、
0319_6A21 (6.05%)、Chthoniobacteraceae (3.63%)，以上 5 个科的土壤细菌相对丰度均大于 3%，累计相

对丰度为 38.12%；Gaiellaceae、Hyphomicrobiaceae、Unspecified_iii1_15 和 0319_6A21 是任豆调查样地

土壤细菌群落中相对丰度最高的 4 个科，相对丰度均大于 4.50%；在 AW 组中 Gaiellaceae 与

Hyphomicrobiaceae 的相对丰度均高于 SS 组，在 SS 组中 Unspecified_iii1_15 与 0319_6A21 的相对丰度

均高于 AW 组。 

3.4.5. 属水平 
在属水平上，两个样本组之间的土壤细菌物种组成大致相同，但其占比不同。AW 组与 SS 组的优势

菌属均为 Unspecified_Gaiellaceae，其中，AW 组的次优势菌属为红游动菌属(Rhodoplanes)、未指明菌属

Unspecified_0319_6A21 及 Unspecified_iii1_15；SS 组的次优势菌属为未指明菌属 Unspecified_iii1_15 与

红游动菌属(Rhodoplanes)及未指明菌属 Unspecified_0319_6A21。AW 组相对丰度大于 3%的属共有 6 个，

而 SS 组相对丰度大于 3%的属仅有 4 个。 

3.4.6. 种水平 
不同季节任豆调查样地土壤细菌在种水平的相对丰度见图 4 和表 5。由此可知，在种水平上，AW 组

与SS组的土壤细菌优势种均为Unspecified_Gaiellaceae，其中，AW组的次优势种为Unspecified_Rhodoplanes；
SS 组的次优势种为 Unspecified_iii1_15。 
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Table 5. Relative abundance comparison of soil bacterial at the species level 
表 5. 土壤细菌种水平的相对丰度比较 

细菌种类 
样本分组 

AW SS 
Unspecified_Gaiellaceae 15.46% 10.75% 

Unspecified_Rhodoplanes 9.14% 6.30% 
Unspecified_iii1_15 4.55% 9.41% 

Unspecified_0319_6A21 4.76% 6.05% 
Unspecified_Syntrophobacteraceae 3.12% 2.89% 

Unspecified_Solirubrobacterales 3.46% 2.16% 
Unspecified_EB1017 2.64% 1.94% 

Unspecified_Ellin6529 1.60% 2.56% 
Unspecified_0319_7L14 1.85% 2.12% 

Unspecified_C111 1.86% 1.29% 
Unspecified_AKIW874 1.81% 1.24% 

Other 49.74% 53.29% 
 

 
Figure 4. Histograms of species abundance at the species level 
图 4. 种水平物种丰度柱状图 
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3.5. 相关性分析 

3.5.1. 土壤细菌种类与土壤理化特性的相关性 
为了说明土壤理化特性对土壤细菌群落物种多样性的影响，对不同季节任豆调查样地土壤基本理化

特性与土壤细菌相对丰度前 10 的门类进行 Spearman 相关性分析，结果见表 6。由此可知：疣微菌门与

土壤 pH 呈显著正相关，其余菌门与土壤 pH 呈一定程度的正相关或负相关，但不显著；各菌门与土壤含

水量、有机质含量、全钾含量、速效钾含量、全磷含量及大气温度均有一定的相关性，但不显著；变形

菌门、酸杆菌门、疣微菌门和浮霉菌门与土壤碱解氮含量呈显著正相关或显著负相关；厚壁菌门与土壤

全氮含量呈极显著负相关；放线菌门、拟杆菌门和浮霉菌门分别与土壤速效磷含量呈显著正相关、显著

负相关和极显著负相关；月降雨量与绿弯菌门和拟杆菌门呈显著正相关，与其他菌门之间虽有一定的相

关性，但不显著。 

3.5.2. 土壤酶活性与土壤细菌群落种类的相关性 
被测的几种土壤酶活性与不同季节任豆调查样地土壤细菌门类的相关性分析结果见表 7。由此可知，

任豆根际土壤脲酶活性与硝化螺旋菌门呈显著负相关；蔗糖酶、碱性磷酸酶以及过氧化氢酶活性与任豆

根际土壤细菌群落结构及物种多样性的相关性不显著。 
 
Table 6. Correlations between soil physicochemical properties and soil bacterial species (phyla) 
表 6. 土壤理化特性与土壤细菌种类(门)的相关性 

环境 
因子 

Act Pro Aci Chl Nit Ver Bac Fir Pla Gem 

pH −0.657  −0.667 0.667  0.088 0.319 0.812* 0.207 −0.772 0.679 −0.393  

MC 0.486  0.203 −0.203  −0.794 −0.319 −0.145 −0.621 −0.802 −0.463 0.131 

SOM 0.232 0.279 −0.279 −0.045 0.265 −0.397 0.315 0.626 0.000 0.664 

AK −0.486  −0.290 0.290  0.118 0.087 0.406 0.000 −0.062 0.463 0.131 

TK 0.600  0.406  0.406  −0.294 −0.087 −0.580 0.000 0.370 −0.463 0.393 

AN 0.771  0.812* −0.812* −0.206 −0.406 −0.899* −0.414 0.617 −0.833* 0.393 

TN −0.086 −0.087 0.087 −0.324 0.174 0.290 −0.207 −0.926** 0.123  −0.131 

AP 0.886* 0.754 −0.754 −0.765 −0.522 −0.725 −0.828* −0.247 −0.926** 0.393 

TP 0.257 −0.087 0.087 −0.647 −0.696 −0.029 −0.621 −0.093 −0.309 0.393 

MTP −0.771  −0.580  0.580  0.883* 0.464 0.522 0.828* 0.525 0.772 −0.393 

TEMP −0.257  −0.203 0.203  0.618 0.203  0.029 0.621 0.802 0.278 −0.131 

注：相关性在 0.01 级别(双尾)显著用**标出，在 0.05 级别(双尾)用*标出。用土壤细菌学名的前三个字母表示该细菌

门类，下同，具体见表 4。 
 
Table 7. Correlation analysis between soil enzyme activity and soil bacterial species (phylum) 
表 7. 土壤酶活性与土壤细菌种类(门)的相关性 

酶活性 Act Pro Aci Chl Nit Ver Bac Fir Pla Gem 

URE 0.486 0.261 −0.261 −0.412 −0.812* −0.435 −0.621 0.463 −0.617 0.393 

SUC 0.314 0.522 −0.522 0.029 −0.232 −0.406 −0.414 0.031 −0.494 −0.131 

ALP 0.600  0.638 −0.638 −0.559 0.464 −0.551 0.000 −0.309 −0.278 0.655 

CAT −0.257 −0.551 0.551 −0.029 −0.609 0.377 −0.207 0.185 0.093 −0.131 

注：表中 SUC、URE、ALP、CAT 分表表示土壤蔗糖酶、脲酶、碱性磷酸酶、过氧化氢酶，下同。 
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3.5.3. 土壤酶活性与土壤理化特性的相关性 
不同季节任豆调查样地土壤酶活性与土壤理化因子的相关性分析结果见表 8。由此可知，被测的 4

种土壤酶活性均与土壤 pH 呈不同程度的负相关，与其他土壤养分及环境因子虽有一定的相关性，但不

显著。 
 
Table 8. Correlation between soil enzyme activity and soil physicochemical properties 
表 8. 土壤酶活性与土壤理化特性的相关性 

酶活性 pH MC SOM AK TK AN TN AP TP TEMP MTP 

URE −0.657 0.029 0.348 −0.143 0.486 0.600  −0.600 0.371 0.771 0.200  −0.257 

SUC −0.200 0.086 −0.522 0.029 −0.371 0.486 0.257 0.543 −0.429 −0.429 −0.371 

ALP −0.086 0.429 0.319 −0.257 0.371 0.143 0.314 0.429 −0.143 −0.314 −0.486 

CAT −0.029 −0.086 0.116 0.086 0.143 −0.143 −0.429 −0.257 0.771 0.314 0.200  
 

 
说明：在 RDA 物种排序图内，环境因子用箭头表示，箭头连线的长度代

表某个环境因子与土壤细菌群落分布和种类分布间相关程度的大小(解释

方差的大小)，箭头越长，说明相关性越大，反之越小。环境因子之间的夹

角为锐角时表示两个环境因子之间呈正相关关系，钝角时呈负相关关系。

每个点代表一个物种，点越大，对应物种丰度越高，灰色点代表丰度较低

的物种。 

Figure 5. Correlations between different environmental factors and soil bacte-
ria at the phylum level 
图 5. 不同环境因子与土壤细菌门水平的相关性 

3.5.4. 土壤微生物与环境因子的相关性分析 
基于 RDA 分析的结果表明，不同环境因子对土壤微生物有不同的影响。在不同季节任豆调查样地土
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壤理化性质中，pH、TP、AP 和 AN 与土壤细菌群落结构和种群分布的相关性最大；从气候因子来看，

MTP 与土壤细菌群落和种群分布的相关性最大；从土壤酶活性来看，URE 与土壤细菌群落结构和种群分

布有比较明显的相关性。其中，变形菌门与 TK、SOM、ALP、SUC、URE、AP 有正相关，与 AN 有显

著正相关；放线菌门与 AN、TP、TK、ALP、URE 有正相关，与 AP 有显著正相关；酸杆菌门与 pH、TN、

AK、CAT 有正相关，与 AN 有显著负相关；绿弯菌门与 MTP 有极显著正相关，与 AP 有显著负相关；

硝化螺菌门与 pH、TN、MTP、TEMP 有正相关，与 TP、URE 有显著负相关；疣微菌门与 pH、TN、AK、

CAT、MTP 有正相关，与 AN 有显著负相关；拟杆菌门与 TEMP、SOM 有正相关，与 MTP 有显著正相

关，与 TP、MC 有显著负相关；厚壁菌门与 AN、SOM、URE、TEMP 有正相关，与 pH、TN 有显著负

相关；芽单胞菌门与 TK、ALP、AN、TEMP 有正相关，与 SOM 有显著正相关。该分析结果与 3.5.1、
3.5.2 和 3.5.3 的结果相似，具体情况见图 5 和图 6。 
 

 
说明：X 轴上为环境因子，Y 轴为物种。通过计算获得 R 值(秩相关)和 P 值。R 值在图中以不同颜色展示，P 值若小

于 0.05 则用*号标出，右侧图例是不同 R 值的颜色区间，同时，左边的色条标注了物种所属门分类。*0.01 ≤ P < 0.05，
**0.001 ≤ P < 0.01，***P < 0.001。 

Figure 6. Heat map of the relationship between microbial species and phenotypes at the phylum level 
图 6. 门水平微生物物种与表型之间的相互关系热图 

4. 讨论 

4.1. 不同季节任豆样地土壤理化特性的差异 

本研究选择的任豆人工林调查样地为 20 世纪 90 年代中后期的退耕还林地，过去主要种植玉米、甘

蔗等旱地作物，退耕还林后，栽种任豆树已达 25 年之久，平时既没有除草也没有施肥，人为干扰比较少。

经过植物群落的自然演替，种植的任豆人工林已经接近自然和半自然状态，郁闭度达到 0.8 左右，林下

植被覆盖良好，物种丰富，生物多样性较高，凋落物数量比较多，分解速度较快，为土壤动物和土壤微
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生物生长繁殖提供了良好的物质基础。土壤微生物参与土壤的形成过程，对土壤生态系统物质转化和能

量传递具有重要的作用。土壤微生物群落结构及多样性与土壤营养状况密切相关[1] [2]。在影响任豆人工

林土壤理化性质的诸多环境因子中，大气温度和月降雨量是一个重要的因素。从上述 RDA 分析的结果可

知：月降雨量(MTP)与土壤细菌群落结构和种群的相关性最大，一般来说，大气温度适宜、水分充足的

季节，土壤微生物生物量最大，微生物群落结构复杂，物种多样性最高。本研究的不同季节任豆调查样

地，其根际土壤微生物不少优势菌门的相对丰度与月均气温(TEMP)呈正相关，与月降雨量(MTP)呈正相

关、显著正相关或极显著正相关。该结果与佘婷及李胜平等人的研究结果相似[30] [34] [55] [56]。从表

1 的实验数据可以看出：任豆人工林土壤理化特性的季节差异比较明显，上半年调查样地土壤的 pH、水

分含量、全氮、速效钾、蔗糖酶活性相对较高；下半年的土壤有机质、碱解氮、全磷、有效磷、全钾、

脲酶活性、碱性磷酸酶活性、过氧化氢酶活性相对较高，但部分理化指标的差异并不显著。本研究得到

的实验结果，虽与该地区上下半年的月均气温及月降雨量有一定的关系，但许多问题还有待深入研究。 
任豆为苏木科任豆属落叶速生阳性乔木树种[42]。在桂西北岩溶地区，上半年气温回升，降雨增加，

植物生长旺盛，土壤养分消耗比较多，所以土壤有机质及其他养分含量有一定程度的降低，该结果与孙

鹏跃等人对华北落叶松人工林地研究所得的结果相似[57]。由于秋季比较干旱，气温逐步下降，植物的生

长速度减慢，任豆树叶逐步脱落，土壤表面枯枝落叶较多，通过凋落物分解和植物根系分泌物的作用，

不断向土壤输入有机物，从而增加了土壤的养分，所以下半年任豆根际土壤有机质、速效氮、全磷、速

效磷、全钾、速效钾含量有一定程度的增加，脲酶和碱性磷酸酶活性也有一定程度的提高，但土壤蔗糖

酶及过氧化氢酶活性没有明显的变化，原因有待分析。被测的任豆人工林调查样地土壤样品中的全磷含

量比较高，达到了全国第二次土壤普查养分分级的一级标准[53] [54]，可能是由于以前人工施肥所致。但

是，在钙含量较高的喀斯特地区，土壤中的磷容易与钙结合形成难溶的磷钙化合物，从而导致土壤中有

效磷的匮乏[58]。地表中的磷比较缺乏，且磷属于不完全循环，所以，该样地的土壤速效磷含量较低，仅

达到四级水平[53]。因为任豆具有根瘤菌，能将大气中的分子态氮还原成氨[59]，增加了土壤的肥力，脲

酶也具有氨化作用[60]，所以任豆人工林调查样地根际土壤的速效氮含量比较高，达到很丰富的水平，与

黄必乐等人的结果一致[21]。 

4.2. 土壤微生物群落结构及多样性的季节差异 

土壤微生物对生存环境的变化非常敏感，其群落结构及物种多样性的动态变化，可以非常及时地反

映土壤养分及各种外界因子的变化。植物与根际土壤微生物之间具有非常密切的联系及良好的协同作用。

根际是植物有机体与土壤生态系统进行物质交换和能量传递的重要场所，土壤是植物地上部分与地下部

分联系的重要载体，土壤微生物则是两者联系的桥梁和纽带。在土壤养分缺乏的情况下，植物可以刺激

根际土壤微生物的活力，诱使其分泌更多的胞外酶，提高土壤酶的活性，促使土壤养分释放和有机物分

解，加速土壤生态系统能量流动和物质循环[61] [62]。在桂西北岩溶地区，四季分明，春夏和秋冬季节气

候条件差异较大，季节性干旱时有发生。春天气温回升，细雨绵绵，万物复苏，随着大气降水的增多，

植物开始萌动，开始了新一轮的生长，因为早春的气温比较低，所以植物生长的速度仍然比较缓慢；夏

天气温逐渐回升到适合植物快速生长的范围，植物进入了迅速的生长季节，此时植物对土壤养分的需求

量大增，土壤微生物也相应地变得活跃起来，加速对土壤有机质及凋落物的分解和转化，为植物提供所

需的各种营养元素；秋季大气降雨逐渐减少，气温下降，任豆在落叶之前必须做好体内养分的转运和物

质储备，以便减少落叶时的损耗，更好地适应冬季的低温环境；冬季气温比较低，降雨量更少，植物的

生命代谢速率降低，对土壤养分的需求也相应下降。实际上，土壤微生物群落结构及多样性的变化，与

其养分的季节变化是紧密相关的。在桂西北喀斯特地区，由于水热条件较好，而且任豆凋落物的含氮量
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较高，所以其分解速度比较快，所以，在表层的土壤中，任豆样地土壤养分的季节变化与其土壤微生物

群落结构及多样性的季节变化基本上是同步的[55]。本研究发现，任豆根际土壤细菌群落结构及多样性存

在明显的季节差异，且春夏季高于秋冬季，该结果与何容等人所得的结果相似[12] [63] [64]。 
在门水平上，AW 组与 SS 组中的优势菌门均为放线菌门、变形菌门、酸杆菌门、绿弯菌门，但丰度

存在一定的差异，这与李梦莎的研究结果相似[65]。在细菌各个群落中，放线菌门和变形菌门是土壤最优

势群落，本研究发现放线菌门在两个不同分组中丰度均最高，其中在 AW 组中有更高的相对丰度，可能

是由于放线菌门是干旱半干旱区中分布较广的类群，其菌丝体可以降解土壤中的难溶性物质，为自身提

供养分[66]。放线菌门的许多属种具有耐旱、耐盐碱等特性，是干旱、盐碱等类型土壤中的优势菌群[67]。
变形菌门包含多种代谢类种群，其丰度越高，土壤代谢能力越强，且多数变形菌门细菌固氮能力较强，

有利于土壤中氮元素含量的提高 [68] 。在属种水平上， AW 组与 SS 组的优势菌属均为

Unspecified_Gaiellaceae，但其占比不同。说明土壤细菌群落结构和分布与季节变化有密切的关系。 

4.3. 环境因子对土壤细菌群落结构及多样性的影响 

由于季节的变化，土壤养分及各种理化因子发生了不同程度的改变，从而使任豆根际土壤细菌群落

结构及多样性发生相应的变化。生境的多样性，导致与之相适应的土壤细菌种类的特异性和群落结构复

杂性。由图 1 可知，SS 组特有的土壤细菌 OTU 明显高于 AW 组，在各种外界因子中，大气温度(TEMP)
和月降雨量(MTP)对土壤细菌群落结构和多样性的影响最大，该实验结果与曹升[69]及何秀峰[70]等人的

研究结果相似，但其作用机制及诸多问题还有待深入研究。 

5. 结论 

根据以上实验数据及分析讨论，可以初步得到以下结论：受不同季节大气温度、降雨量、植物生长

发育及土壤理化特性等因子的影响，桂西北岩溶地区任豆根际土壤养分具有较明显的季节差异，土壤微

生物群落结构及物种多样性也发生相应的变化，两者具有一定的内在联系和相关性。任豆根际土壤细菌

群落结构、物种丰富度及多样性有比较明显的季节差异。在不同层次的细菌分类水平上，不同季节任豆

根际土壤细菌群落结构相似，但优势种群的相对丰度有一定的差异。在门水平上，秋冬季与春夏季任豆

根际土壤细菌的优势菌门均为放线菌门、变形菌门、酸杆菌门、绿弯菌门，但两者丰度存在一定的差异，

后者的稀有菌门相对丰度比前者更高；与秋冬季相比，在门以下的各个水平，春夏季任豆根际土壤细菌

的群落结构更加复杂，特有种数量更多，丰富度更高。由此可见，不同季节任豆根际土壤细菌群落结构

及多样性有较明显的变化，春夏季任豆根际土壤微生物群落结构比秋冬季复杂，其物种多样性也高于秋

冬季。 
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