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研究报告 

流溪河生态公益林下土壤细菌多样性 

史静龙  禹飞  梁俊峰*  周光益  赵厚本 
(中国林业科学研究院热带林业研究所 热带林业研究国家林业局重点实验室  广东 广州  510520) 

 
 

摘  要：【背景】森林土壤细菌多样性在一定程度上是衡量森林质量的重要指标之一，土壤细

菌群落结构组成及变化能够反映森林生态系统的结构和功能，在森林生态系统物质养分循环中

发挥着重要的作用。【目的】以广州市流溪河国家森林公园 3 种不同密度林分生态公益林的土

壤为研究对象，分析不同密度林分类型对土壤细菌群落结构的影响，探讨不同林分密度土壤养

分和土壤细菌的分布规律，为退化生态系统的恢复、合理利用公益林土壤资源、维护地力及提

高公益林生态系统生产力和服务功能提供参考。【方法】选择高密度林分(HD)、中密度林分

(MD)、低密度林分(LD) 3 种林分类型，采用“S”形取样法采集土壤样品，提取土壤微生物总

DNA，采用 Illumina MiSeq高通量测序技术对 16S rRNA基因进行序列测定，利用 R语言和 SPSS 

21.0 等软件分析林分密度对细菌多样性及群落结构的影响。【结果】高林分密度土壤肥力状况较

中低林分密度高；不同林分密度下土壤细菌多样性指数、丰富度指数略有差异，中密度林分指数

最高；流溪河区域土壤细菌多样性较高，变形菌门和酸杆菌门是主要类群。【结论】流溪河生态

公益林土壤细菌具有丰富的多样性，以变形菌门和酸杆菌门为主；林分密度对土壤细菌的多样

性、丰富度及其群落结构产生明显影响；流溪河区域中密度林分(1 800−2 200 株/hm2)更适合土

壤细菌的繁衍生息；土壤的肥力状况受林分密度、灌木杂草的影响；16S rRNA 基因的基因组

异质性会导致对细菌多样性的过高估计。 

关键词：不同密度林分，土壤细菌多样性，群落结构 
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Soil bacterial diversity in Liuxihe National Park 
SHI Jing-Long  YU Fei  LIANG Jun-Feng*  ZHOU Guang-Yi  ZHAO Hou-Ben 

(Key Laboratory of State Forestry Administration on Tropical Forestry Research, Research Institute of Tropical Forestry, 
Chinese Academy of Forestry, Guangzhou, Guangdong 510520, China) 

Abstract: [Background] Forest soil bacterial diversity is one of important indexes to measure 
forest quality. The composition and change of soil bacterial community structure can reflect the 
structure and function of forest ecosystem. They play important roles in the circulation of nutrients 
in forest ecosystems. [Objective] The influence of different forestry density on soil bacterial 
community structure was analyzed and discussed in Liuxihe National Park, in order to provide a 
reference for the restoration of degraded ecosystems, rational utilization of forestry resources, 
conservation of soil fertility, improvement of ecosystem productivity and service functions of 
forests. [Methods] A manipulative field experiment was conducted to investigate the effects of three 
different forest types: high density forest type (HD), medium density forest type (MD), low density 
forest type (LD). The soil samples were collected by “S” sampling method and the total DNA of soil 
microbes was extracted. 16S rRNA gene sequences were sequenced by Illumina MiSeq sequencing 
and analyzed using R language, SPSS 21.0 and other software. [Results] The soil fertility of high 
density forest was higher than those of medium and low-density forests. Soil bacterial diversity 
index and richness index differed among different density forests, and the highest was in 
middle-density forest. Proteobacteria and Acidobacteria are the major groups in Liuxihe National 
Park. [Conclusion] The soil bacterial diversity is abundant in Liuxihe National Park. Proteobacteria 
and Acidobacteria are the major groups. Soil bacterial diversity, richness and community structure 
were significantly affected by forest density. The medium density forest type (1 800−2 200 plants/ha) 
in Liuxihe National Park is suitable for bacterial growth. The fertility of soil was affected by the 
forest density and shrub weeds. Intragenomic heterogeneity of 16S rRNA genes causes 
overestimation of bacterial diversity. 

Keywords: Different density forest type, Soil bacterial diversity, Community structure 

土壤微生物在生态系统物质养分循环中发挥

着积极的作用，在土壤形成、肥力演变、植物养分

有效化、土壤结构形成与改良、有毒物质降解及净

化等方面起着重要作用[1-2]。细菌在土壤微生物中占

绝对优势[3-6]。土壤细菌是陆地生态系统中几乎所有

生物地球化学循环的重要驱动者，参与了土壤中大

多数养分的转化，推动着生态系统能量和物质循

环，其种类组成和群落结构在很大程度上决定着土

壤的生物活性[7-8]。相对于农田和草地生态系统，森

林生态系统中的土壤细菌群落仍然没有被充分研

究[9]。森林生态系统地下具有丰富的微生物资源，

在门的分类水平上，森林土壤细菌多样性虽不如草

地[8]，但却高于农田[10]。有研究报道，不同的自然

森林类型其土壤细菌的优势类群不同[9]，土壤细菌

的微生物多样性越高，则越有利于土壤的可持续利

用和抗压能力[11]。通过土壤微生物结构变化特征

研究，预测生态系统的结构与功能越来越受到研究

者的关注[12-13]。 

林分类型会影响土壤养分的积累、分布与循

环，而土壤养分含量又是植被生长的重要影响因

子[14]。土壤养分含量直接影响林木的生长，土壤微

生物则通过分解动植物残体参与森林生态系统的

物质循环和能量流动，影响树木的生长发育，是土

壤肥力的重要指标之一[15]。土壤有机质的分解速

率受土壤微生物种类、数量和活性的影响。有机质

经过微生物的分解还可被植物再次利用，提供植物

生长所需的养分，在 C、N循环过程中具有重要意

义[16]。土壤微生物对植物有效养分具有储备作用，
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对土壤 C、N等养分的有效性及其在地上、地下的

循环特征方面起着调控作用[17]。 

流溪河位于广州市从化区东北部，地处亚热

带，气候温和，雨量充沛，资源丰富，物种众多。

流溪河区域现有生态公益林近 7万 hm2，与大多数

生态公益林一样，该林区也存在森林结构不合理、

林分质量较差、森林生态功能等级不高等问题[18]。 

本研究选取广州流溪河公益林中不同密度林

分下的土壤为研究对象，通过基于 16S rRNA 基

因的高通量测序对表层土壤细菌群落结构进行分

析，了解不同林分密度下土壤细菌群落结构的差

异，揭示该区域森林生态系统中细菌多样性特征

和流溪河生态公益林不同林分下土壤地力的变

化，以期阐明能使林下细菌多样性得以良好维持

的健康林分密度，为该区下一步进行森林抚育提

供理论依据。 

1  研究区概况 

研究区域位于广州市东北从化区北部与良口

镇相连处的流溪河样地，地理位置 113°17′E，

23°8′N，地处亚热带，气候温和，雨量充沛，资源

丰富，物种众多。年平均气温 20.3 °C，平均最高

气温 31.9 °C，平均最低气温 11.8 °C，年降雨量平

均 2 000 mm，植被为天然次生林，坡向朝西南，土

壤为红壤。 

2  研究方法 

2.1  样地设置和群落调查 

于 2013年 12月 18−29日在流溪河林场生态公

益林下划分试验样地，根据坡向、坡度、林分稀密

度、林下灌木杂草情况划分为不同的样地。每样地

25 m×40 m，对样地内所有胸高直径>3 cm的乔木进

行每木检尺，记载其胸径、树高和生长状况；根据

样方内胸高直径>3 cm的树木数量，将林分分为高

密度(HD) (>2 200 株/hm2)、中密度(MD) (1 800–   

2 200株/hm2)和低密度(LD) (<1 800株/hm2)。选取

地理位置毗邻，环境条件(坡向、坡度等)相似但

密度不同的 3 种林分类型，对其林下土壤微生物

多样性开展研究。所选的 3 种不同密度林分类型

分别为高密度(HD) (2 546株/hm2)、中密度(MD) 

(1 998株/hm2)、低密度(LD) (1 702株/hm2)。 

2.2  样品采集 

记录土壤类型及发育状况，按照森林土壤发生

层次，使用土钻在每个样地内从“S”形随机设置的

5个取样点中取 0−10 cm的表层土壤样品，并将土

样混合均匀，每块样地重复取样 3次作为重复。所

取样品分为两部分，一部分土样过 1 mm土壤筛，

风干后用于测定土壤理化性质，这部分土壤样品保

存在 4 °C；另一部分捡去石块和杂物，放入保鲜盒

内，迅速带回到实验室，用自封袋分装，做好标记，

用于 DNA的提取，于−80 °C保存。 

2.3  主要试剂和仪器 

DNA抽提试剂盒、琼脂糖凝胶 DNA回收试剂

盒、引物，生工生物工程(上海)股份有限公司。

NanoDrop 2000微量紫外分光光度计，Thermo公司；

PCR仪，ABI公司；电泳仪，北京市六一仪器厂；

电泳凝胶成像系统，上海嘉鹏科技有限公司。 

2.4  土壤 DNA 提取 

称取 0.30 g土壤样品，按照 DNA抽提试剂盒

中的操作步骤提取土壤微生物总 DNA。将提取出来

的 DNA样品溶解于去离子水中，稀释 10倍，使用

NanoDrop 2000微量紫外分光光度计对提取的DNA

浓度进行测定，使其核酸纯度A260/A280介于1.8−2.0，

DNA浓度>10 ng/μL，提取的 DNA在−20 °C保存，

以备进一步分析。对每份样品采用引物 515F/806R

扩增 16S rRNA基因的 V4高变区片段。引物序列[19]

为 barcode-GT-515F：5′-GCCAGCMGCCGCGGTA  

A-3′；barcode-806R：5′-CCGGACTACHVGGGTWTCT 

AAT-3′。20 μL PCR反应体系：dNTPs (2.5 mmol/L)  

2 μL，10×Pyrobest buffer 2.5 μL，DNA模板(10 ng/μL) 

2 μL，引物515F和806R (10 μmol/L)各1 μL，Taq DNA

聚合酶(2.5 U/μL) 0.5 μL，ddH2O 16 μL。PCR反应

条件：95 °C 3 min；94 °C 30 s，52 °C 30 s，72 °C    

30 s，共 35个循环；72 °C 7 min；4 °C 10 min。PCR

扩增产物经 1%琼脂糖电泳检测。 
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土壤 DNA 委托北京华诺科技有限公司进行

MiSeq高通量测序。 

2.5  数据分析 

土壤 pH 测定按照水:土样为 2.5:1 使用玻璃电

极测定；有机碳的测定是用 1 mol/L盐酸去除碳酸

盐后使用全碳分析仪分析；总氮和总硫用元素分析

仪测定；碱解扩散法测定土壤碱解氮含量；土壤样

品溶于 H2SO4-H2O2，采用钼锑抗分光光度法测定总

磷含量；样品溶于 HNO3-HClO4-HF，采用火焰原子

吸收分光光度计测定总钾含量。 

依据 PCR产物浓度将 PCR扩增的所有产物等

量混合，再经定量等质量控制后，构建 Illumina测

序文库，用 Illumina MiSeq测序平台进行平行双末

端测序，序列数据经 BIPES (Barcoded illumina 

paired-end sequencing)流程进行初步处理，去除低质

量数据；反向互补组装 V4 序列；根据 Barcode 将

序列分拆到对应样品，去除 Barcode，获得有效数

据，然后开展生物信息学分析。 

在 97%相似度下利用 Usearch (V 8.0.1623)软件

对其有效数据进行操作分类单元 (Operational 

taxonomic unit，OTU)聚类，Uparse构建 OTU时会

选取代表性序列，这些代表性序列使用 Qiime (V 

1.9.0)中的 BLAST方法与 NCBI (National Center for 

Biotechnology Information)等数据库的核苷酸序列

进行比对和物种注释，在各个分类水平上统计所有

样品的菌落组成，并对样品进行 Alpha多样性指数

计算。Chao1 指数代表物种总数；ACE 指数代表

群落丰富度；Shannon指数代表菌落多样性；多样

性指数与其所代表的值呈正比，多样性指数越大，

说明所代表的多样性指标越丰富。林分内物种丰富

度大小标志着林分多样性的复杂程度。物种丰富度

指数值越大，则林分内物种越多，多样性越复杂。

根据物种分布利用 R 语言中 Pheatmap 包绘制

Heatmap图，利用 Excel绘制物种组成的柱状图和

饼状图。 

2.6  统计学分析 

利用 Excel 作基本的数据前处理和分析；用

SPSS 21.0 软件作统计学分析，对数据进行正态分

布和方差齐性检验，符合正态分布则采用平均值±标

准误差，采用邓肯多重比较(P<0.05)，同列不同字

母表示差异显著。 

3  结果与分析 

3.1  不同密度林分类型土壤养分含量 

N是植物的必需营养元素之一，也是土壤养分

中最重要的元素之一，全 N 含量一般表示 N 素的

供应容量，反映土壤的总体供 N水平。 

对采集的土壤样品做理化性质分析，由表 1可

知不同密度林分类型下土壤有机碳含量表现为

HD≈LD>MD，高密度样方 HD和低密度样方 LD有

机碳含量明显高于中密度样方 MD；全氮、全磷、

全钾、速效磷、速效钾含量在高密度样方 HD最高，

而在中低密度差别不大；碱解氮含量在中密度最

高，高密度次之，低密度最低。土壤样品采自相同 

 
表 1  不同密度林分类型土壤养分含量 
Table 1  Soil nutrient content of different density stand types 

不同密度林分 

Different density  
stand types 

pH 
有机碳 

Organic C  
(g/kg) 

全氮 

Total N 
(g/kg) 

全磷 

Total P 
(g/kg) 

全钾 

Total K 
(g/kg) 

碱解氮 

Alkalized N  
(mg/kg) 

速效磷 

Available P 
(mg/kg) 

速效钾 

Available K 
(mg/kg) 

HD 4.76±0.29a 65.92±1.03a 4.11±0.45a 0.19±0.01a 10.47±3.93a 412.42±63.05a 1.38±0.34a 181.81±78.28a

MD 4.60±0.16ab 55.13±0.98b 3.56±0.39a 0.17±0.02ab 4.87±0.17b 460.60±26.45a 0.80±0.41a 107.37±6.02a 

LD 4.23±0.20b 65.47±3.50a 3.49±0.42a 0.16±0.01b 5.77±1.85ab 358.52±59.32a 1.00±0.16a 93.85±22.72a

注：数据后小写字母分别表示处理间存在 P<0.05水平显著性差异. 

Note: Lowercase letters are significantly at 0.05 probability level of the different treatments. 
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红壤区域内 3种不同林分密度类型，高密度样地林

下灌木杂草较少，但中低密度样地林下灌木杂草丛

生，气候条件一致；高密度林分下土壤各项理化性

质均最高，说明高密度林分土壤相对比较肥沃。 

3.2  测序数据分析 

通过对不同样品中获得的序列进行随机抽取，

以得到的序列数与基于该测序条数能代表的 OTU

数量构建稀释性曲线(图 1)，从图 1中看出 3个样方

的稀释性曲线均趋于平坦，说明测序的数据量渐近

合理，更多的测序只会产生较少的新 OTU，测序深

度已经基本覆盖到样品中所有的物种。 

3.3  微生物多样性指数 

通过 DNA 序列的相似性将大于 97%的序列归

为同一种 OTU。多样性指数可以反映土壤细菌多样

性的不同方面，对不同密度林分土壤细菌 16S rRNA

基因多样性指数进行分析(表 2)，显示中密度林分 

 

 
 

图 l  土壤细菌 OTU 稀释曲线 
Figure 1  OTU rarefaction curves of soil bacteria 
 

(MD) Chao1指数和ACE指数均高于高密度和低密

度林分，表明其物种总数和丰富度均高于高密度和

低密度林分；而 Shannon 指数则是中密度(MD)和

低密度林分(LD)差异较小，但略高于高密度林分

(HD)，表明中、低密度林分物种多样性高于高密

度林分。 

3.4  细菌群落组成 

通过对原始数据进行拼接、过滤得到有效数

据，基于有效数据进行 OTU聚类和物种分类分析，

3个 HD样品中共得到 80 610个 Tags，LD中得到

80 281个 Tags，MD中得到 66 652个 Tags。 

3.4.1  土壤细菌在门水平上的群落组成 

图 2显示了 3组样品细菌群落在门水平上的组

成，在 HD中主要的门是酸杆菌门(Acidobacteria，

占总数约 35.38%)、变形菌门(Proteobacteria，30.22%)

和WPS-2 (10.22%)；在MD中主要门类群是变形菌

门(38.48%)、酸杆菌门(28.99%)和厚壁菌门(9.68%)；

在 LD 中主要的门类群是酸杆菌门(30.19%)、变形

菌门(34.77%)和放线菌门(7.27%)。可以看出，在   

3 组样品中酸杆菌门和变形菌门是流溪河林区土壤

细菌的主要类群，在高密度和低密度样方酸杆菌门

含量高于变形菌门，而中密度样方变形菌门高于酸

杆菌门；除上述 2种主要类群外，WPS-2、放线菌

门和疣微菌门(Verrucomicrobia)等类群是次要菌群，

在不同密度林分下其含量略有差别；值得一提的

是，厚壁菌门在高密度林分仅占 0.07%，但在中、

低密度林分分别占到 9.68%和 2.82%。上述结果表

明，林分密度对土壤细菌群落结构的影响较大，

特别是中密度林分，变形菌门和厚壁菌门比例明

显上升而酸杆菌门比例则显著降低。 

 

表 2  各样品细菌多样性和丰富度指数 
Table 2  Diversity and richness indexes of soil bacterial 

Samples Reads OTUs Chao1 Shannon ACE 

HD 30 151±2 847   963±76 1 067.31±68.24 7.66±0.26 1 067.23±69.04 

MD 25 720±3 273 1 008±68 1 148.14±52.49 7.98±0.14 1 137.67±56.32 

LD 30 776±5 877   943±33 1 043.50±33.21 7.89±0.11 1 047.48±29.99 
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图 2  在门水平上对细菌群落进行分类 
Figure 2  Taxonomic classification of bacterial community reads at phylum level 

 
3.4.2  土壤细菌在纲水平上的群落结构分析 

从纲的水平对所有样品分类，总共分类到 82个

纲，用 Excel 对 3 种不同密度林分类型在纲水平

(>1%，16 个)作物种相对丰度分布柱形图分析  

(图 3)。所有的样品中，相对丰度最高的纲分别为

DAO52 (其含量在高、中、低 3种林分密度中分别

为 17.75%、14.03%和 13.82%)、α-变形菌纲

(Alphaproteobacteria，含量依次为 17.17%、17.26%

和 18.76%)和酸杆菌纲(Acidobacteriia，含量依次为

12.29%、10.99%和 11.94%)，其相对含量均超过

10%。除此之外，在 3 组样品中，浮霉状菌纲

(Planctomycetia)、酸微菌纲(Acidimicrobiia)和

Pedosphaerae的丰度较低，介于 1.19%−2.51%之间。

在 3 种林分密度下，γ-变形菌纲(Gammaprote- 

obacteria)和芽孢杆菌纲(Bacilli)变化较为明显，在 

 
 

图 3  土壤细菌在纲水平上的群落结构组成分布 
Figure 3  Soil bacterial community groups at class level 
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高林分密度下，上述二菌含量相对较低，特别是芽

孢杆菌纲仅为 0.05%，但在中密度林分下，上述菌

群比例明显上升，分别达到 14.27%和 8.20%，低

密度林分介于二者之间。从以上结果可以看出，在

纲水平上，不同密度林分其主要的纲较为相似，但

其含量却存在明显差异，表明林分密度会影响土壤

细菌的群落结构。 

3.4.3  土壤细菌在科水平上的群落结构分析 

在科水平上对样品和样品前 50个 OTU所含序

列的丰度绘制 Heatmap 图进行聚类分析(图 4)，该

图能够反映出在科水平上细菌群落结构的差异性

和相似性。 

 

 
 

图 4  基于科水平上的土壤细菌热图 
Figure 4  Heatmap based on soil bacterial at family level 
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根据图 4 菌落丰度颜色变化可见，土壤细菌

菌群在科水平上的丰度受到林分密度的影响，不

同密度林分细菌含量差异明显。UN--s-Ellin6513、

Koribacteraceae 、 UN--s-WPS-2 、 红 螺 菌 科

(Rhodospirillaceae)、酸杆菌科(Acidobacteriaceae)、

Sinobacteriaceae、Chthoniobacteraceae 和生丝微

菌科 (Hyphomicrobiaceae)为流溪河区域土壤细

菌的主要类群，但其丰富度在不同林分密度略有

差异；而一些类群则受到林分密度的影响较大，

比如肠杆菌科 (Enterobacteriaceae)、乳杆菌科

(Lactobacillaceae)、醋酸杆菌科(Acetobactereceae)

和 Acidithiobacteraceae在中密度林分明显高于高、

低密度林分。 

从总体看，不同林分类型在细菌多样性和复杂

度方面的差异较明显，高密度林分土壤细菌更多集

中于少数几个主要的类群，低密度林分次之，而中

密度林分细菌相对更为分散，多个类群的丰度高于

高、低密度林分，这说明中密度林分土壤细菌群落

结构比较稳定，多样性和丰富度更高。 

4  讨论 

4.1  流溪河生态公益林下土壤细菌的多样性 

土壤细菌具有非常丰富的多样性，不同类型的

土壤中存在各自的优势细菌类群，同时又有相似的

细菌类群[8]。Janssen[20]研究发现森林、草地、牧场、

高山草甸等不同土壤类型中，土壤细菌以变形菌门

和酸杆菌门为主，两大类主要土壤微生物相对丰度

依土壤类型不同而在一定范围内波动；杨菁等[21]

对热带海南混交林土壤菌群结构研究发现，混交林

土壤主要微生物门类包括变形菌、酸杆菌和放线菌

等；Huang等[22]研究发现福建森林红壤细菌主要微

生物门类包括酸杆菌门(71.5%)和变形菌门(24.1%)

等；而 Fierer 等[6]发现在温带森林中酸杆菌是土壤

中含量最丰富的细菌类群，Yuan等[23]在我国青藏草

地的研究中也发现酸杆菌是土壤中含量最丰富的

细菌类群，这说明虽然不同森林类型有地域差异，

但其优势细菌类群基本相似，本研究中酸杆菌门含

量低于变形菌门，居第二位，这也验证了 Yang等[24]

的观点：土壤细菌具有非常丰富的多样性，不同类

型的土壤中存在各自的优势细菌类群，同时又有相

似的细菌类群[8]。本研究中，由图 2 可以看出酸杆

菌门和变形菌门为流溪河区域土壤细菌的主要类

群，但不同密度下其含量存在差异，高密度和低密

度林分下酸杆菌门高于变形菌门，而中密度下正好

相反；此外，WPS-2、放线菌门和疣微菌门等类群

是次要菌群。 

4.2  林分密度影响土壤细菌的多样性、丰富度及

其群落结构 

林分密度通过改变光照、土壤微环境等影响土

壤有机碳的输入和输出(如凋落物量及其分解速率，

林木对有机质的吸收消耗等)，从而影响土壤有机碳

含量和碳密度，进而影响土壤微生物的生长代谢。

土壤化学因子、土壤温度、植物多样性也是形成森

林土壤微生物群落结构的 3 个主要因素[11]。Nacke

等[8]也认为土壤细菌群落的结构在很大程度上受树

种和土壤 pH的影响；在不同的空间尺度上，pH对

土壤细菌的多样性和群落组成均有很大的影响[25]。

此外，几种营养成分(比如 TN、TP、TK)也与细

菌的群落结构存在显著的相关性。Ushio 等[26]认

为林分类型可以通过改变土壤性质影响细菌群落

组成。 

本研究的结果表明，不同林分密度下土壤细菌

的多样性和丰富度存在明显差异，中密度林分比

高、低密度具有更高的多样性和丰富度；而不同林

分密度下细菌群落结构差异明显，也表明林分密度

对土壤细菌的群落结构产生明显的影响。 

4.3  流溪河区域中密度林分更适于土壤细菌的

繁衍生息 

森林林分类型、气候类型、土壤状况等不同，

适宜的林分密度会略有差异。康冰等[27]在对马尾松

人工林的研究中发现，中密度(1 800株/hm2)林地养

分质量分数总体较高，且土壤理化特性也优于过密

或过疏的林分；陈莉莉等[28]研究发现中密度松栎混

交林(中龄林)土壤有机质质量较高；吕婧娴等[29]认
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为密度 1 717−1 867株/hm2为油松人工林较为合适

的密度；王树力等[30]的研究表明在其划分的 4个不

同密度落叶松人工林中，中、低密度林分微生物的

生长和发展状况更好；也有研究表明，凋落物分解

周期和分解系数都随林分密度的变化而变化，适中

的林分密度分解效果最好[31]。本研究中，中密度林

分较高密度和低密度林分土壤细菌多样性和丰富

度指标高(表 2)，表明在 3种林分密度下，中密度林

分的细菌多样性最高，群落最稳定，该林分密度较

高密度和低密度更适于土壤细菌的繁衍生息。 

4.4  土壤的肥力状况受林分密度、灌木杂草的

影响 

张国庆等[32]和潘辉等[33]认为土壤碳储量均随

林分密度的增加而减少；McMurtrie 等[34]认为土壤

供氮能力较高的林分其固碳潜力较大；Scott 等[35]

推测高密度林分可能因降低了土壤氮有效性，进而

导致土壤碳储量的下降，但目前这方面机制的研究

还较少[36]。与上述研究略有差异的是，本研究中

高密度林分(HD)土壤的有机碳、全氮、全磷等都

最高(表 1)，表明高密度林分土壤肥沃，而中、低

密度林分土壤肥沃程度相对较低，原因可能在于高

密度林分下杂草、灌木较少，而中、低密度林分下

杂草、灌木较多。一方面浓密的灌木杂草会阻碍凋

落物落到地面，延缓了凋落物的分解；另一方面灌

木杂草的生长也会吸收土壤的养分，导致土壤肥沃

程度降低。 

4.5  16S rRNA 基因的基因组异质性会导致对细

菌多样性的过高估计  

几十年来，在原核生物中编码 rRNA 小亚基

的 16S rRNA 基因已广泛应用于分类学和系统关

系的确定[37-38]。由于 16S rRNA 基因有维护良好

的数据库[39]以及易于获取，无疑是微生物生态学

研究中使用最广泛的分子标记。然而，16S rRNA

基因的基因组异质性已经在一些研究中被发   

现[40-42]，并且在使用基于 16S rRNA基因的方法时

被认为会导致微生物多样性的高估[43-44]，16S rRNA

的 V4 和 V5 区因其能充分显示基因组间变异及最

少的基因组异质性，被提出用做细菌 16S rRNA分

析的理想区域[45]。在本研究中，对 16S rRNA基因

的 V4 高变区进行序列分析，以期尽可能减少由于

16S rRNA 基因的基因组异质性造成的对细菌多样

性的高估。尽管这样，研究结果中得到的细菌多样

性仍被过高估计，目前对基因组异质性的影响研究

很少[45]。 

总之，林下土壤细菌的群落结构与物种多样性

能反映森林土壤生态系统的结构状况，合理的林分

密度可促进森林植被的良好发育，大大提高森林生

态系统的稳定性，并可改善生态系统的服务功能和

健康状况。林分密度调控作为森林管理的重要措

施，必然对土壤质量产生一定影响。合理的经营密

度能够优化林分结构，促进对森林生态系统环境要

素的充分利用和林下植被、枯落物及养分循环过程

的改善[46]。针对流溪河区域现有生态公益林，合理

进行森林抚育管理，对过密或过稀的林分进行间伐

或补栽，定期清理林下灌木杂草，能有效提高森林

的生态功能。 
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