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摘   要：【背景】土壤细菌对环境变化非常敏感，是土壤环境质量检测的重要指标。【目的】为

研究不同季节冬水田紫色土细菌的垂直分布规律，揭示土壤细菌群落结构和物种多样性与土壤环

境因子的相互关系。【方法】以冬水田紫色土为研究对象，分别于 2020 年 8 月(夏季)和 2021 年      
1 月(冬季)采集不同深度土壤样品，对土壤细菌 16S rRNA 基因进行 Illumina MiSeq 高通量测序，

分析在不同季节细菌群落组成和多样性的垂直分布规律。【结果】冬水田紫色土细菌 ACE 指数、

Chao1 指数和 Shannon 指数均呈现出夏季高于冬季，并且随土层深度增加呈现降低的趋势。冬水

田紫色土优势菌门为变形菌门(Proteobacteria)、绿弯菌门(Chloroflexi)、酸杆菌门(Acidobacteria)、
硝化螺旋菌门(Nitrospirae)、放线菌门(Actinobacteria)和浮霉菌门(Planctomycetes)，优势菌属为

Desulfobacca、Haliangium、Anaeromyxobacter、Candidatus_Omnitrophus 和 Defluviicoccus。Chloroflexi
和 Actinobacteria 在夏季相对丰度较高，Proteobacteria 和 Nitrospirae 在冬季相对丰度较高；

Anaeromyxobacter 和 Candidatus_Omnitrophus 在夏季相对丰度较高，Desulfobacca、Haliangium 和

Defluviicoccus 在冬季相对丰度较高。冗余分析(redundancy analysis，RDA)和环境因子热图分析结

果均表明，总氮(total nitrogen，TN)、土壤有机质(soil organic matter，SOM)和土壤氧化还原电位(soil 
redox potential，Eh)是显著影响紫色水稻土细菌群落的主要因子。【结论】本研究丰富了对冬水田

紫色水稻土细菌群落组成和多样性的认识，证实了不同季节冬水田紫色土细菌群落组成和多样性

存在差异。 

关键词：冬水田紫色土；细菌群落结构；微生物多样性；Illumina MiSeq 高通量测序  
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Vertical distribution of bacterial community in purple soil of 
winter-flooded paddy fields in different seasons 
YU Zijie, GUO Dalu, LI Zhitong, KANG Zongjing, WANG Zhihui, LUO Hongyan* 
College of Resources and Environment, Southwest University, Chongqing 400715, China 

Abstract: [Background] Soil bacteria are very sensitive to environmental changes and thus are 
important index of soil environmental quality. [Objective] To study the vertical distribution of soil 
bacteria in purple soil of winter-flooded paddy fields in different seasons and reveal the relationship 
between soil bacterial community structure, species diversity and soil environmental factors. [Methods] 
Purple soil of winter-flooded paddy fields were taken as the research object in this study. Soil samples at 
different depths were collected in August 2020 (summer) and January 2021 (winter) separately. Illumina 
MiSeq high-throughput sequencing of 16S rRNA gene of soil bacteria was performed to analyze the 
vertical distribution of bacterial community composition and diversity in different seasons. [Results] 
The bacterial ACE index, Chao1 index and Shannon index were higher in summer than in winter, and 
decreased with the increase of soil layers. The dominant bacterial phylum in purple soil of 
winter-flooded paddy fields were Proteobacteria, Chloroflexi, Acidobacteria, Nitrospirae, 
Actinobacteria and Planctomycetes, and the dominant bacterial genera were Desulfobacca, Haliangium, 
Anaeromyxobacter, Candidatus_Omnitrophus and Defluviicoccus. The relative abundances of 
Chloroflexi, Actinobacteria, Anaeromyxobacter and Candidatus_Omnitrophus were higher in summer, 
while those of Proteobacteria, Nitrospirae, Desulfobacca, Haliangium and Defluviicoccus were higher 
in winter. The redundancy analysis (RDA) and correlation analysis of environmental factors showed that 
total nitrogen (TN), soil organic matter (SOM) and soil redox potential (Eh) were the main factors that 
significantly affected the bacterial community structure in purple soil. [Conclusion] This study enriched 
the understanding of bacterial community composition and diversity in purple soil of winter-flooded 
paddy fields, and confirmed that there were differences in different seasons. 

Keywords: purple soil of winter-flooded paddy fields; bacterial community structure; microbial diversity; 
Illumina MiSeq high-throughput sequencing 

土壤细菌数量庞大且种类繁多，约占土壤

微生物的 70%−90%[1]。土壤细菌对环境变化非

常敏感，是土壤环境质量检测的重要指标[2]，

与土壤生态系统的变化具有协同性，因此能指

示生态系统功能的变化，其群落组成对维持土

壤生态平衡具有重要意义[3-5]。冬水田是广泛分

布于我国西南地区的一类淹水稻田，也是一种

特殊的人工湿地。冬水田内有大量养分和动植

物残体，为大量细菌提供了适宜的生存环境[6]。

紫色土是重庆市稻田土壤类型之一，其发育程

度浅、结构疏松、氮素含量低、保氮能力弱 [7]

且硝酸盐淋溶强烈[8]。土壤发生和发育过程同样

也离不开土壤细菌的参与[9]。由于独特的水分管

理措施，冬水田紫色土细菌群落组成与其他耕作

土壤的细菌群落组成相比表现出诸多差异[10]。 
季节的变化会导致土壤生态环境的变化，

包括土壤温度、湿度和植物的生长等，进而影

响土壤微生物结构和数量的变化[11]，目前，已
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有研究表明土壤微生物群落结构和丰度等受季

节变化的影响显著[12]。许越等[13]研究发现，土

壤细菌数量较高的季节基本出现在夏秋季，原

因是夏秋季适宜的土壤温度和充足的水分状况

为土壤微生物的生长提供了合适的土壤环境[14]。

何容等[15]在研究武夷山不同海拔土壤微生物的

季节动态时发现，不同海拔梯度土壤微生物量

均具有明显的季节变化，变化趋势一致，表现

为早春最大，夏季最小[16]。冬季的气温较低，

微生物繁殖能力较差，微生物的数目较少，夏

季气温升高，大量微生物开始复苏并迅速繁殖，

微生物数目增多，夏季细菌的多样性高于冬   
季[17]。陈珊等[18]对东北羊草草原土壤微生物的

研究也显示土壤微生物生物量随季节变化明显，

8 月为最高峰。李梓正等[19]对不同时期呼伦贝尔

草原的土壤细菌群落多样性指数进行对比，结果

表明，夏季土壤细菌平均丰富度和 Shannon- 
Winner 指数均高于秋冬季。有学者提出不同季

节可以改变土壤细菌群落结构[20]，因此探究土

壤细菌群落的季节变化具有重要意义。 
在过去的研究中，已有学者检测出 0−10 cm

表层土壤中的细菌主要由变形菌门、放线菌门、

酸杆菌门、浮霉菌门、绿弯菌门和拟杆菌门组

成，约占细菌群落的 68.64%，其中浮霉菌门和

拟杆菌门相对丰度随土壤深度呈递减趋势，放

线菌门呈递增趋势[21]。Liu 等[22]比较了内蒙古

温带草原表层(0−10 cm)和底土(30−50 cm)土壤

微生物 α 和 β 多样性，结果发现不同细菌菌群

的多样性和影响因素在不同深度之间存在差

异。王晓丹等[17]也发现，同一位点表层和中层

的微生物数目随季节变化幅度较大，而下层微

生物数目随季节变化幅度较小。由于土壤物理

环境和微生物群落与表层土壤相比具有独特  
性[23]，下层土壤的微生物多样性可能与表层土

壤不同。因此，比较不同深度土壤微生物多样

性和驱动因素，对于提高土壤的认识具有重要

意义。袁红朝等[24]发现红壤性水稻土细菌优势

种群为变形菌和放线菌；聂三安等[25]发现黄棕

壤性水稻土细菌优势种群为酸杆菌门、变形菌

门和绿弯菌门；钟俊杰等[26]研究发现紫泥田水

稻土壤细菌优势种群为变形菌门和酸杆菌门。

因此，不同母质发育的土壤内细菌群落结构也

存在差异，可进一步探究紫色水稻土内部细菌

群落结构。 
基于此，本文以重庆市冬水田紫色土为研

究对象，通过提取稻田土壤总 DNA，利用

Illumina MiSeq 高通量测序平台，以 16S rRNA
基因为分子标靶，探究不同季节及深度土壤细

菌群落结构、组成和多样性差异，分析影响土

壤细菌群落结构差异的关键因子，对维持冬水

田紫色土的生产力具有重要的现实意义。 

1  材料与方法 
1.1  研究区域概况 

研究区土壤位于重庆市北碚区西南大学国

家 紫 色 土 肥 力 与 肥 料 效 益 监 测 基 地

(29°48′36′′N、106°24′33′′E)，属亚热带湿润季风

气候，具有雨热同季的特点，年平均气温

18.3 ℃，年平均降水量 1 086.6 mm，无霜期  
330 d。土壤为侏罗系沙溪庙组紫色泥岩风化发育

的紫色土类、中性紫色土亚类和灰棕紫泥土属。 

1.2  土壤样品采集 
分别于 2020年 8月(夏季)和 2021年 1月(冬

季)采集土壤样品，随机选择 3 个相隔 10 m 左

右的 5 m×5 m 地块，按照梅花形布点方式选取

5 个采样点，使用土壤采样器钻取 0−60 cm 的

土壤，以 20 cm 为间隔，将土柱分为 3 段，将

同一深度样品混合均匀后贮存于无菌自封袋中

密封，冷藏保存至实验室。将采回的土样除去

动植物残体等杂物后，一部分土样用于测定土
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壤基本理化性质；另外一部分土样放置于

−20 ℃冰箱保存用于后续分子实验。 

1.3  主要试剂和仪器 
FastDNA® Spin Kit for Soil ， MP 

Biomedicals 公司。紫外分光光度计，尤尼柯(上
海)仪器有限公司；台式离心机，Thermo Fisher
公司；动力(汽油)土壤采样器，浙江绍兴上虞市

道墟镇音花仪器公司；核酸定量仪 NanoDrop 
2000，赛默飞世尔科技公司；高通量测序仪

HiSeq® 2000 System，上海美吉生物医药科技有

限公司。 

1.4  土壤理化性质测定 
土壤样品的理化指标依照参考文献[27]中

的方法进行。土壤含水量采用烘干法测定；

NH4
+-N 和 NO3

−-N 浓度分别采用 salicylate 法和

single reagent 法，利用紫外分光光度计比色测

定；土壤全氮用半微量凯氏定氮法测定；土壤

有机质用重铬酸钾溶液法测定；阳离子交换量

采用 NH4Cl-NH4OAc 法。所有理化指标均设   

3 次重复。 

1.5  土壤 DNA 的提取和高通量测序 
利用 FastDNA® Spin Kit for Soil 提取土壤

总 DNA，按照说明书操作，提取后采用 NanoDrop 
2000 测定 DNA 浓度(OD260/OD280)，其中每个样

品浓度均保证大于 30 ng/µL，大部分 DNA 样品

OD260/OD280 值在 1.8−2.0 之间以保证 DNA 质量

(表 1)。同时，利用 1.2%的琼脂糖凝胶电泳分

析 DNA 的完整性和相对浓度。以土壤 DNA 为

模板，采用 16S rRNA 基因引物 [28]341b4F 
(5′-CTAYGGRRBGCWGCAG-3′) 和 806R 
(5′-GGACTACNNGGGTATCTAAT-3′)进行 PCR
扩增，PCR 反应体系：5×Fast Pfu Buffer 4 μL，

dNTPs (2.5 mmol/L) 2 μL ，正、反向引物      
(5 μmol/L)各 0.8 μL，Fast Pfu 聚合酶 0.4 µL，

模板 DNA 10 ng，用 ddH2O 补足至 20 µL。PCR

反应条件：94 ℃ 3 min；94 ℃ 30 s，45 ℃ 20 s，
65 ℃ 30 s，5 个循环；94 ℃ 20 s，55 ℃ 20 s，
72 ℃ 30 s，20 个循环；72 ℃ 5 min。利用 Illumina 
MiSeq 测序平台对 PCR 扩增产物进行测序分

析，测序委托上海美吉生物医药科技有限公司

完成。 

1.6  数据处理 
利用 Origin 2021、SPSS 25.0 及 R 软件

(V3.1.1)对数据进行处理和统计分析。使用

UPARSE 软件对测得的所有序列进行操作分类

单元(operational taxonomic unit，OTU)划分，基

于 97%的相似性生成 OTU 表格，并构建稀释曲

线。使用 SPSS 25.0 进行统计分析，使用单因

素方差分析和最小显著差数法检验各测定指标

在不同季节不同深度土壤样品之间的差异及其

显著性。使用 Mothur 软件分析 α 多样性指数

(Shannon 指数、Simpson 指数和 Chao1 指数)。
根据 16S rRNA 基因测序结果，对土壤细菌进

行 BugBase 表 型 预 测 。 采 用 冗 余 分 析

(redundancy analysis，RDA)探究不同季节冬水

田微生物群落的垂直变化及其与环境因子间的

相互作用关系。 

2  结果与分析 
2.1  不同季节冬水田紫色土理化性质 

由表 2 可知，不同季节冬水田紫色土及不 
 
表 1  不同季节及土层土壤 DNA 浓度 
Table 1  The DNA concentration of soil in 
different seasons and soil layers 
Sites Depth (cm) Concentration (ng/µL) OD260/OD280 
Summer_A 0−20 67.80  1.88  
Summer_B 20−40 68.70  1.84  
Summer_C 40−60 41.86  1.89  
Winter_A 0−20 46.94  1.81  
Winter_B 20−40 47.12  1.85  
Winter_C 40−60 33.29  1.89  
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表 2  土壤理化性质 
Table 2  Soil physicochemical properties 
Sites Depth 

(cm) 
Eh 
(mV) 

ST 
(℃) 

SWC 
(%) 

NH4
+-N 

(mg/kg) 
NO3

−-N 
(mg/kg) 

TN 
(g/kg) 

SOM 
(g/kg) 

CEC 
(cmol/kg) 

Summer_A 0−20 430.25±50.39a 34.94±3.18a 61.84±0.19a 66.79±8.64a 7.53±1.53b 1.98±0.29a 41.20±6.67a 21.97±1.05a 
Summer_B 20−40 294.45±58.51b 33.86±1.71a 38.22±0.13b 43.87±7.34b 5.54±1.97ab 1.13±0.19b 23.75±5.04b 20.30±1.21b 
Summer_C 40−60 286.55±74.44b 30.04±0.64b 28.40±0.02b 34.51±6.61b 4.62±1.86a 1.01±0.20b 21.87±3.19b 20.17±1.14b 
Winter_A 0−20 407.28±44.29a 11.28±1.24b 60.65±0.16a 27.36±2.61a 6.67±0.86a 1.88±0.45a 39.67±7.91a 22.14±1.08a 
Winter_B 20−40 232.92±78.45b 13.33±1.04a 45.33±0.06b 26.87±2.98a 5.72±1.06a 1.16±0.16b 24.90±5.21b 20.98±0.47b 
Winter_C 40−60 226.87±79.37b 13.82±0.81a 34.73±0.02b 24.45±3.76a 5.65±1.11a 1.06±0.07b 23.51±4.12b 20.60±0.97b 

注：表中数据均为平均值±标准差；不同小写字母表示处理不同土层间差异显著(P<0.05) 
Note: The data in the table are average ± standard deviation; Different lowercase letters indicate significantly difference 
among the treatments (P<0.05). 
 
同土层之间土壤理化性质差异显著。夏季土壤

氧化还原电位(soil redox potential，Eh)高于冬

季，且随着土层深度增加而降低。不同季节冬

水田土壤温度(soil temperature，ST)差异显著，

夏季随着土层深度增加而降低，冬季则相反。

土壤含水量(soil water content，SWC)在季节间

差异不显著，但随土层深度的增加而降低。夏

季铵态氮和硝态氮含量显著高于冬季含量。不

同季节冬水田土壤全氮(total nitrogen，TN)、土

壤有机质(soil organic matter，SOM)和阳离子交

换量(cation exchange capacity，CEC)差异显著，

均呈现出 0−20 cm 土层含量较高。 

2.2  不同季节冬水田紫色土细菌 DNA 测

序分析 
基于细菌 16S rRNA 基因分析，对土壤样

品进行 Illumina MiSeq 高通量测序，不同季节  
冬水田紫色土细菌高通量测序共获得 850 839 条

优质序列，平均长度为 415 bp，以 97%相似性

阈值进行 OTU 聚类分析。从图 1 稀释曲线可知，

起初随着序列数的增加样品中 OTU 数量迅速

增加；而随着序列数的进一步增加，OTU 数量

增加趋于平缓即稀释曲线趋于饱和，表明所有

样品的序列数能够充分展示样品土壤中细菌  
的多样性，与序列高覆盖率(>97%)反映的结果

相符。 

 
 

图 1  不同季节各土层稀释曲线 
Figure 1  Rarefaction curves of soil samples in 
different seasons. 
 
2.3  不同季节冬水田紫色土细菌 α 多样性 

对不同季节紫色土各土层土壤细菌 α 多样

性指数统计分析，如表 3 所示。原始序列经过

质控后，样品序列数在 52 297−61 350 之间，样

品的 OTU 数在 3 045−4 237 之间。ACE 指数和

Chao1 指数呈现出随着土层的增加逐渐减少的

趋势，表明两季的细菌物种丰富度均随着土壤

深度的增加而减少，且夏季细菌物种丰富度高

于冬季。Shannon 指数也呈现随着土层深度增 
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表 3  冬水田紫色土细菌 α 多样性指数 
Table 3  The alpha diversity index of bacteria in purple soil of winter-flooded paddy fields 
Sites Depth (cm) Coverage index Unique sequences OTU ACE index Chao1 index Shannon index 
Summer_A 0−20 97.32% 60 678  4 237  5 190.63  5 145.34  7.19  
Summer_B 20−40 97.44% 61 350  3 602  4 663.32  4 630.06  6.90  
Summer_C 40−60 98.17% 56 857  3 045  3 702.44  3 680.18  6.63  
Winter_A 0−20 97.13% 52 297  4 176  5 122.72  5 074.91  7.08  
Winter_B 20−40 97.45% 57 859  3 531  4 597.17  4 572.13  6.80  
Winter_C 40−60 97.79% 61 235  3 045  3 678.02  3 686.28  6.51  

 

加逐渐减少的趋势，表明细菌群落多样性随土

层深度增加而逐渐降低，夏季细菌群落多样性

高于冬季。 
由图 2 的非度量多维尺度分析(non-metric 

multidimensional scaling，NMDS)分析(应力值为

0.117)可知，夏季不同土层土壤样品主要集中在

第二和三象限，而冬季不同土层土壤样品主要

集中在第一和四象限，两个季节样品距离较远，

土壤内部细菌差异性较大；夏季 0−20 cm 土层

在三、四象限，与在第二象限的 20−40 cm 和

40−60 cm 土层相距较远；冬季 0−20 cm 土层在

一、四象限，与在第一象限的夏季 20−40 cm 和

40−60 cm 土层距离较远，土壤内部细菌群落结

构差异较大；两个季节 20−40 cm 和 40−60 cm
土层距离较近，表现出较高的相似性。 

2.4  冬水田紫色土细菌群落组成 
对 OTU 的代表序列在细菌门划分水平上

进行分类学分析，从图 3 可知，在细菌门水平

上统计各样本物种丰度，冬水田紫色土优势细

菌菌门(>1%)主要有变形菌门(Proteobacteria)、
绿 弯 菌 门 (Chloroflexi) 、 酸 杆 菌 门

(Acidobacteria)、硝化螺旋菌门(Nitrospirae)、放

线 菌 门 (Actinobacteria) 、 浮 霉 菌 门

(Planctomycetes)、脱硫菌门(Desulfobacterota)、
Sva0485 和 厚 壁 菌 门 (Firmicutes) ， 其 中

Proteobacteria (13.77%−23.26%)、Chloroflexi 
(8.51%−21.79%)、Acidobacteria (7.50%−10.70%)、
Nitrospirae (3.66%−11.28%)、Actinobacteria (4.26%− 

 
 

图 2  冬水田紫色土细菌群落基于 OTU 水平的

NMDS 分析 
Figure 2  NMDS analysis of bacterial community 
in purple soil of winter-flooded paddy fields at OTU 
level. 
 

13.25%)和 Planctomycetes (4.86%−12.31%)占比较

大。对比 2 个季节的优势细菌门，夏季 Chloroflexi

和 Actinobacteria 相 对 丰 度 较 高 ， 而 冬 季

Proteobacteria 和 Nitrospirae 相对丰度较高。对

比不同土层间优势细菌门，Proteobacteria 在

0−20 cm 土层相对丰度较高而 Chloroflexi 与其

相反。 

从图 4 可知，在属水平上统计各样本中细

菌的丰度，冬水田紫色土优势菌属(>1%)主要有

Desulfobacca (14.28%−24.99%) 、 Haliangium 
(11.4%−23.93%)、Anaeromyxobacter (7.18%−33.62%)、
Candidatus_Omnitrophus (2.59%−29.27%) 和
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Defluviicoccus (2.84%−14.58%)。对比不同季节

优 势 菌 属 ， Desulfobacca 、 Haliangium 和

Defluviicoccus 在 冬 季 相 对 丰 度 较 高 ，

Anaeromyxobacter 和 Candidatus_Omnitrophus
在夏季相对丰度较高；对比不同土层间优势菌

属，Candidatus_Omnitrophus 在夏季 0−20 cm 土

层中相对含量最高(29.26%)，Anaeromyxobacter
在夏季 40−60 cm 土层中相对丰度最高(33.62%)，
Desulfobacca 在 20−40 cm 土层相对含量较高，

Defluviicoccus 在 0−20 cm 土层相对含量较高。 

2.5  BugBase 表型预测 
通过 BugBase 表型预测出各样本细菌 9 种

类型(图 5A)，包括：革兰氏阴性(Gram negative)、
革兰氏阳性(Gram positive)、生物膜形成(biofilm 
forming)、致病性(pathogenic)、移动元件(mobile 
element containing) 、 好 氧 (aerobic) 、 厌 氧

(anaerobic)、兼性厌氧 (anaerobic facultatively)
和氧化胁迫耐受(oxidative stress tolerant)，其中 

 

 
 

图 3  冬水田紫色土细菌门水平相对丰度 
Figure 3  Relative abundance of bacterial phylum in purple soil of winter-flooded paddy fields. 

 

 
 

图 4  冬水田紫色土细菌属水平相对丰度 
Figure 4  Relative abundance of bacterial genus in purple soil of winter-flooded paddy fields. 
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图 5  BugBase 表型预测(A)和差异性结果(B) 
Figure 5  BugBase phenotype prediction (A) and difference results (B). 

 

各样本中均以革兰氏阴性菌、生物膜形成菌、

含可移动元件菌和致病性菌为主(75.06%)。从

图 5B 对比两个季节，氧化胁迫耐受菌夏季极显

著高于冬季(P<0.01)，而致病性菌冬季极显著高

于夏季 (P<0.01)；氧化菌夏季显著高于冬季

(P<0.05)，革兰氏阴性菌和可形成生物膜菌冬季

显著高于夏季(P<0.05)。 
2.6  冬水田紫色土细菌冗余分析和环境因

子相关性分析 
从图 6 的冗余分析可知，RDA1 和 RDA2

的方差变量解释分别为 27.22%和 17.27%，土壤

细菌群落结构累积方差变量为 44.49%，说明此

次 RDA 排序结果是可靠的。其中，对冬水田紫

色土细菌群落影响最大的环境因子有 TN、SOM
和 Eh，其次是 pH、SWC、NO3

−-N 和 CEC，

NH4
+-N 含量影响最小。 
从图 7 可知，Proteobacteria 与 SOM 和 CEC

呈显著正相关(P<0.05)；Chloroflexi 与 SWC、

SOM 和 CEC 呈极显著负相关(P<0.01)，与 TN 呈

显著负相关(P<0.05)；Nitrospirae 与 NO3
−-N 呈极

显著负相关(P<0.01)；Actinobacteria 与 Eh 呈极显

著正相关(P<0.01)；Firmicutes 与 Eh 呈极显著正

相关(P<0.01)，与 NH4
+-N 呈显著负相关(P<0.05)。 

 

 
 

图 6  不同季节冬水田紫色土细菌冗余分析 
Figure 6  RDA of purple soil in winter-flooded 
paddy fields bacteria in different seasons. 
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图 7  冬水田紫色土细菌环境因子相关性热图 
Figure 7  Correlation thermal map of bacterial environmental factors in purple soil of winter-flooded paddy 
fields. 
 

3  讨论 
土壤内大多微生物难以被分离培养，因  

此限制了人们对其群落结构功能及多样性的认

识[29-31]，但随着目前生物信息学技术飞速发展，

拓宽了人们探索土壤微生物的领域，虽然表层

土壤微生物多样性的生物地理格局已经被研究

了很长时间[21]，但其底层土壤中土壤微生物的

分布特点仍未揭示，因此，本研究采用高通量

测序技术探究了冬水田紫色土表层、中层和深

层土壤内细菌群落多样性变化及其对环境因子

的响应。 
季节的变化导致土壤生态环境的变化，从

而影响土壤微生物多样性和群落结构[32]，本研

究选取的夏季和冬季这 2 个气候差异较大的季

节进行研究，结果表明，不同季节及不同土层

之间土壤理化性质差异较大(表 2)，夏季土壤理

化因子指标整体高于冬季。梁文贤等[32]研究认

为，季节变化导致土壤温度的改变，进而影响

微生物的繁殖代谢及土壤理化性质的差异。夏

季细菌群落的物种丰富度高于冬季，这与 Zhang
等[33]研究结果一致，夏季物种丰富度的增加可

能是由于该季节特有的有利的温度和光照条件

促进了酶的高活性[34]。夏季土壤细菌群落多样

性显著高于冬季，表明土壤微生物在夏季较活

跃，原因可能是夏季是光合作用的旺季[35]，水
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稻光合产物通过根系进入土壤促进细菌的生长

繁殖[36]，为细菌生长繁殖提供充足的能源。有 
研究表明，随着温度的升高，微生物活性和物

种丰富性也会升高[37]。钟俊杰等[26]认为稻田土

壤异质性在很大程度上影响了细菌 α 多样性，

原因可能是随着土壤深度的增加养分含量逐渐

降低，抑制土壤微生物的生长[38-39]，即土壤细

菌群落多样性和物种丰富度均会随着土壤深度

的增加而降低(表 3)。 
高通量测序结果显示，2 个季节冬水田紫

色土细菌主要为 Proteobacteria、Chloroflexi、
Acidobacteria、Nitrospirae、Actinobacteria 和

Planctomycetes，表明这些细菌在土壤养分循环

过程中发挥重要的作用。本研究发现，夏季

Chloroflexi 和 Actinobacteria 相对丰度较高，多

数 Chloroflexi 为光营养型微生物[40]，夏季光照强

度较大，因此 Chloroflexi 丰度较高。Actinobacteria
具有分解土壤有机物的能力，在土壤碳矿化中

发挥着重要作用[41]，Actinobacteria 在夏季丰度

较 高 ， 尉 海 东 等 [42] 和 惠 竹 梅 等 [43] 均 发 现

Actinobacteria 群落数量随季节变化呈现一定的

规律，在 8 月达到峰值，在 4 月和 12 月较低。

而艾应伟等[44]在研究铁路边坡生态修复过程中

的土壤中发现，Actinobacteria 群落数量最大值

出现在冬季坡上，最小值出现在夏季坡上，可

能是因为地理环境的差异性造成结果的差异，

在冬季，Proteobacteria 和 Nitrospirae 相对丰度

较高。深层土壤微生物群落不是简单地稀释地

表微生物群落的类似物，而是表现出与地表不

同的更大的微生物过程的变化和性质[45]。从根

本上说，这些变化可以归因于土壤性质随深度

的变化[46]。本研究对不同土层优势菌门分析发

现，Chloroflexi 相对丰度基本是表层高于亚表

层[47]，Proteobacteria 相对丰度也会随土壤深度

增加而减少[35]，此变化差异可能是由土壤类型

和养分含量及气候条件不同所致。本研究结果

显示，Desulfobacca 在 20−40 cm 土层相对丰度

较高，Desulfobacca 是一种专性厌氧菌，在水

稻土中的作用主要是固氮和乙酸降解[48]，原因

可能在 20−40 cm 土层中有适宜的厌氧条件和

养分含量。冬水田淹水会造成较强的还原条件，

为 Anaeromyxobacter 提供适宜的栖息环境[49]。本

研究通过 BugBase 表型预测来揭示细菌功能性

状对不同季节的响应，结果发现好氧细菌和氧

化胁迫耐受菌夏季显著高于冬季，而革兰氏阴

性菌和可形成生物膜菌冬季显著高于夏季，原

因可能是这些功能类群涉及较多部分的是变形

菌门一类，变形菌门大多是兼性或专性厌氧菌，

大多数外膜由脂多糖组成[50]，土壤微生物群落

功能多样性是反映土壤微生物群落状态与功能

的指标[51-52]。 
土壤的形成、发生的物质、能量的增减和

转移及环境条件等往往会随着季节变化而影响

浅层到深层的土壤理化性质[32-33]。本研究发现，

全氮、有机质和氧化还原电位是显著影响冬水

田紫色土细菌群落结构的主要环境因子。有研

究发现，全氮和有机质是影响细菌群落组成的

重要因素[53]，其能满足微生物的生长繁殖，提

高土壤微生物的丰度和数量，表明土壤有机质

等营养元素在细菌群落形成过程中发挥着重要

的作用[54]。稻田土壤不同区域及土层中氧化还

原电位变化影响一些氧化和还原微生物的种群

分布(如放线菌等)，从而影响土壤物质和能量转

化，因此氧化还原电位也是重要的环境因子。

土壤其他理化性质也会对土壤细菌群落产生一

定的影响，如在农业生态系统中细菌的生长代

谢(如酸杆菌等)往往受到 pH 值的影响[26,55]，袁

红朝等[24]研究结果也表明，土壤 pH 值是影响

细菌群落结构的主要环境因子。硝化螺旋菌与

硝态氮呈极显著负相关，厚壁菌与铵态氮呈显



 
余子洁等: 不同季节冬水田紫色土细菌群落的垂直分布规律 4709 

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

著负相关，这与王伏伟等[56]利用高通量测序技

术在黑土上的研究结果一致。本研究初步揭示

了不同季节及深度冬水田紫色土细菌群落结构

的分布规律，在一定范围内探究了冬水田紫色土

细菌群落结构多样性及其对环境因子的响应。 

4  结论 
(1) 冬水田紫色土细菌物种丰富度和群落

多样性均呈现出夏季高于冬季，且随土层深度

增加呈现降低的趋势； 
(2) 夏季 Chloroflexi 和 Actinobacteria 相对

丰度较高，冬季 Proteobacteria 和 Nitrospirae
相对丰度较高。夏季 Anaeromyxobacter 和

Candidatus_Omnitrophus 相对丰度较高，冬季

Desulfobacca、Haliangium 和 Defluviicoccus 相

对丰度较高； 
(3) TN、SOM 和 Eh 是显著影响冬水田紫

色土细菌群落结构的主要环境因子。 
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