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　 　 摘要:　 采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 高通量测序技术探究茶园阴坡和阳坡土壤细菌、真菌群落结构特点ꎬ并开展

土壤理化因子对土壤细菌、真菌群落结构的影响分析ꎮ 结果表明ꎬ茶园阴坡土壤细菌和真菌分类操作单元数

量均高于阳坡ꎮ 在门分类水平上ꎬ阴坡土壤中相对丰度最高的细菌门为酸杆菌门ꎬ阳坡为变形菌门ꎬ而阴坡

和阳坡土壤中相对丰度最高的真菌门均为子囊菌门ꎬ相对丰度均超过 ５５􀆰 ００％ꎻ在目分类水平上ꎬ茶园阴坡和

阳坡土壤相对丰度最高的细菌、真菌均不同ꎮ 物种多样性分析结果显示ꎬ阴坡和阳坡茶园土壤间细菌和真菌

物种多样性和物种相对丰度均无显著差异ꎮ 阴坡和阳坡富集的细菌不同ꎬ而富集的真菌较为相似ꎮ 冗余分

析结果显示ꎬ细菌受土壤因子的影响大于真菌ꎬ且土壤速效磷含量是影响土壤细菌和真菌群落最主要的环境

因子ꎮ
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　 　 茶树是中国重要的经济作物之一ꎬ性喜温暖

湿润环境 [１] ꎮ 土壤是茶树生长发育和吸收养分、
水分的场所ꎮ 土壤中微生物的种类及物种数量

是植物根际微生态的组成部分ꎬ对土壤肥力和土

壤物理结构均有重要影响 [２￣３] ꎮ 茶树在进化过程

中逐渐适应了特有的生态环境ꎬ其中土壤微生物

群落结构及物种多样性的变化会对茶树生长产

生一系列影响ꎬ进而影响茶叶产量和品质 [４] ꎮ 研

究结果表明ꎬ施肥方式、种植模式、覆盖方式等茶

园管理措施对茶园根际土壤微生物群落结构及

其多样性特征有重要影响 [５￣７] ꎬ此外ꎬ茶园所在的

海拔、茶树生长年限、茶树品种等对茶园土壤微

生物群落多样性也具有重要影响ꎮ 王峰等 [８] 发

现常规种植模式下茶园不同坡位之间的土壤细

菌群落结构有显著差异ꎬ茶园土壤细菌多样性的

各项指标均以中坡位最高ꎮ 郑雪芳等 [９] 利用磷

脂脂肪酸( ＰＬＦＡｓ) 生物标记法对不同海拔的茶

园土壤微生物群落结构进行研究ꎬ发现高海拔茶

园细菌、真菌种类及多样性均高于低海拔茶园ꎮ
而不同年限茶园根际土壤细菌、真菌群落结构也

存在显著差异ꎬ且随着茶园年限增大ꎬ土壤微生

物种类呈现不同的变化特点ꎬ其中一些土壤有益

微生物种类有减少趋势 [１０￣１１] ꎮ 赵兴丽等 [１２] 利用

高通量测序技术ꎬ研究中白 １ 号、黄金茶、黄金

芽、中茶 １０８ 等茶树品种的根际土壤真菌群落特

点ꎬ发现不同品种茶树茶园土壤真菌群落结构不

同ꎬ其中黄金茶根际土壤真菌群落多样性及丰富

度均最高ꎮ 中国茶园以山地和丘陵为主ꎬ坡度和

坡向对土壤微生态有很强的影响ꎮ 阴坡和阳坡

的温湿度、光照等微环境差异较大ꎬ生态条件对

土壤微生物多样性具有重要影响 [１３] ꎮ 张倩等 [１４]

研究发现不同坡向高寒草甸土壤理化特征差异

明显ꎬ导致土壤微生物数量不同ꎮ 龙健等 [１５] 发

现坡向对喀斯特森林土壤微生物群落的影响较

显著ꎮ 为了解坡向对茶园土壤微生物群落结构

特点的影响ꎬ本研究利用高通量测序技术ꎬ结合

供试茶园土壤理化因子ꎬ分析茶园阴坡、阳坡土

壤细菌和真菌群落结构及其与环境因子的关系ꎬ
探究茶园阴坡、阳坡土壤微生物群落结构特点ꎬ
以期为茶园建设和管理提供参考ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 土壤采集与处理

试验地位于信阳市信阳申林茶业开发有限公

司茶园(１１４°４３′Ｅꎬ３１°８７′Ｎ)ꎬ茶园海拔 ２００ ｍ 左

右ꎬ坡度小于 １５°ꎬ茶树品种为薮北种ꎬ树龄 ２０ 年ꎮ
基地地处南北交界地区ꎬ年降水量为７００ ~ １ ０００
ｍｍꎬ平均气温为１５ ~ １６ ℃ꎬ四季分明ꎬ土壤为黄棕

壤ꎬ土壤偏酸性ꎬ适合茶树生长ꎮ 选取茶园阴坡

(北坡中坡)、阳坡(南坡中坡)２ 个样地ꎬ各坡向均

设置 ３ 块２０ ｍ×２０ ｍ 的样地ꎬ共 ６ 个样地ꎮ 采用五

点取样法ꎬ于 ２０２１ 年 １１ 月分别在茶园阴坡、阳坡

采集以茶树主干为核心取２０ ~ ３０ ｃｍ 处的土壤样

品ꎮ 取样时先除去表层落叶及腐殖质ꎬ钻取深度

为０ ~ ２０ ｃｍ 土层土壤样品ꎬ每个样地组成 １ 个混

合土样ꎮ 将采集的土壤样品去除枯枝叶、砂石等

后ꎬ每个混合土样混匀后分为 ２ 份ꎬ１ 份阴凉风干ꎬ
每个样品 １ ｋｇꎬ用于测定土壤理化性质ꎻ另一部分

新鲜土壤在－８０ ℃ 下存放ꎬ每个样品 １００ ｇꎬ用于

ＤＮＡ 提取ꎮ 阴坡采集 的 土 壤 样 品 标 记 为 ＳＨＳ
(Ｓｈａｄｙ ｓｌｏｐｅ)ꎬ阳坡采集的土壤样品标记为 ＳＵＳ
(Ｓｕｎｎｙ ｓｌｏｐｅ)ꎮ
１.２　 ＤＮＡ 的提取及 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 高通量测序

使用 ＤＮＡ 提取试剂盒进行土壤核酸提取ꎬ使用
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酶标仪(型号 ｓｙｎｅｒｇｙ ＨＴＸ)对提取的核酸进行浓度

检测ꎮ 对细菌 １６ Ｓ ｒＲＮＡ 基因 Ｖ３＋Ｖ４ 序列进行扩

增ꎬ引物序列为 Ｆ(５′￣ＡＣＴＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡ￣
３′)和 Ｒ(５′￣ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ￣３′)ꎻ对真

菌内转录间隔区( ＩＴＳ)基因序列进行扩增ꎬ引物序

列为 Ｆ(５′￣ＣＴＴＧＧＴＣＡＴＴＴＡＧＡＧＧＡＡＧＴＡＡ￣３′)和 Ｒ
(５′￣ＧＣＴＧＣＧＴＴＣＴＴＣＡＴＣＧＡＴＧＣ￣３′)ꎮ ＰＣＲ 产物经

电泳检测和纯化后ꎬ用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ ２５００ 平台进

行高通量测序ꎮ
１.３　 土壤基本理化性质分析

土壤理化成分分析方法参考«土壤农业化学分

析方法» [１６]ꎮ 土壤含水量测定采用烘干法ꎻ土壤 ｐＨ
测定采用水浸电位法ꎻ土壤速效氮(ＡＮ)含量测定采

用凯氏定氮法ꎻ土壤速效磷(ＡＰ)含量测定采用浸

提￣钼锑抗比色法ꎻ土壤速效钾(ＡＫ)含量测定采用

浸提￣火焰光度法ꎮ
１.４　 数据的统计与分析

微生物多样性测定是基于 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＮｏｖａＳｅｑ 测

序平台ꎬ利用双末端测序( Ｐａｉｒｅｄ￣ｅｎｄ)的方法ꎬ构
建小片段文库进行测序ꎮ 采用 Ｔｒｉｍｍｏｍａｔｉｃ Ｖ０.３３
软件对测序得到的 Ｒａｗ Ｒｅａｄ 进行过滤ꎻ使用 Ｕｓｅ￣
ａｒｃｈｖ １０ 软件对每个样品的 Ｃｌｅａｎ Ｒｅａｄ 进行拼接ꎬ
并进行长度过滤ꎻ使用 ＵＣＨＩＭＥ Ｖ４.２ 软件鉴定并

去除样品嵌合体序列ꎬ得到最终有效数据ꎮ 利用

ＱＩＩＭＥ 软件得到物种相对丰度ꎬ绘制群落结构图ꎮ
利用 ＣＡＮＯＣＯ ５.０ 软件进行环境因子与微生物群

落冗余分析(Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓꎬＲＤＡ)ꎮ 数据处

理及方差分析采用 ＳＰＳＳ ２２.０ 和 Ｅｘｃｅｌ ２０１０ 软件

进行ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 坡向对茶园土壤微生物群落结构的影响

２.１.１　 阴坡和阳坡土壤微生物相对丰度差异分析

　 供试土壤样品经高通量测序、双端 Ｒｅａｄ 质控、
拼接、过滤长度和嵌合体后ꎬ获得细菌和真菌有效

序列数ꎬ分别为７０ １８９条和７３ ４８６条ꎬ真菌多于细

菌ꎮ 细菌序列平均长度为 ４１６ ｂｐꎬ真菌序列平均

长度为 ２４０ ｂｐꎮ 在 ９７􀆰 ０％的相似度水平下进行聚

类、获得１ ２３３个细菌分类操作单元 ( Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ
ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔꎬＯＴＵ)和 ７３１ 个真菌 ＯＴＵꎬ细菌多于

真菌ꎮ 韦恩(Ｖｅｎｎ)图可以展示茶园阴坡和阳坡土

壤微生物群落 ＯＴＵ 组成的差异性及相似性ꎬ共有

的 ＯＴＵ 越多ꎬ说明二者的相似性越大ꎮ 由图 １ａ 可

知ꎬＳＨＳ 独有的 ＯＴＵ 数量为 ９９ 个ꎬ ＳＵＳ 独有的

ＯＴＵ 数量为 ３４ 个ꎬ两者共有的 ＯＴＵ 数量为１ １００
个ꎬ共有分类操作单元数占总分类操作单元数的

８９􀆰 ２１％ꎮ 由图 １ｂ 可知ꎬＳＨＳ 独有的 ＯＴＵ 数量为

１６１ 个ꎬＳＵＳ 独有的 ＯＴＵ 数量为 １０９ 个ꎬ两者共有

的 ＯＴＵ 数量为 ４６１ 个ꎬ共有特征数占总特征数的

６３􀆰 ０６％ꎮ 从茶园阴坡和阳坡土壤细菌和真菌共有

及特有 ＯＴＵ 可知ꎬ茶园阴坡与阳坡细菌的物种相

似度高于真菌ꎮ

ａ 表示细菌 Ｖｅｎｎ 图ꎻｂ 表示真菌 Ｖｅｎｎ 图ꎮ ＳＨＳ 为阴坡土壤样品中微生物ꎻＳＵＳ 为阳坡土壤样品中微生物ꎮ 重叠部分代表样本 / 分组共有的

分类操作单元(ＯＴＵ)数量ꎻ非重叠部分是样本 / 分组特有的分类操作单元数量ꎮ
图 １　 阴坡和阳坡茶园土壤细菌及真菌 Ｖｅｎｎ 图

Ｆｉｇ.１　 Ｖｅｎｎ ｄｉａｇｒａｍｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ｆｕｎｇｉ ｉｎ ｓｈａｄｙ ｓｌｏｐｅ ａｎｄ ｓｕｎｎｙ ｓｌｏｐｅ ｓｏｉｌｓ ｏｆ ｔｅａ ｇａｒｄｅｎ

２.１.２　 门和目分类水平上的细菌群落组成 　 在细 菌门分类水平上ꎬ阴坡土壤样品中检测出的细菌有
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２２ 个门ꎬ阳坡土壤样品中检测出的细菌有 ２０ 个门ꎬ
阴坡细菌比阳坡多 ２ 个门ꎮ 图 ２ａ 显示了阴坡和阳

坡土壤部分细菌物种相对丰度分析结果ꎬ疣微菌门

(Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ ) 在 阴 坡 土 壤 中 的 相 对 丰 度

(１７􀆰 ０９％)是阳坡土壤(２􀆰 ９６％)的 ５􀆰 ７７ 倍ꎬ拟杆菌

门 ( Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ ) 在 阴 坡 土 壤 中 的 相 对 丰 度

(５􀆰 ６２％)是阳坡土壤(１０􀆰 ２６％)的 ０􀆰 ５５ 倍ꎬ己科河

菌门 ( Ｒｏｋｕｂａｃｔｅｒｉａ ) 在阴坡土壤中的相对丰度

(２􀆰 ５５％)是阳坡土壤(０􀆰 ０６％)的 ４２􀆰 ５０ 倍ꎬ其余菌

门在阴坡和阳坡土壤中的相对丰度差异相对较小ꎮ
阴坡土壤中细菌相对丰度最高的是酸杆菌门(Ａｃ￣
ｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ)ꎬ阳坡土壤中相对丰度最高的为变形菌

门(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)ꎮ
在细菌目分类水平上ꎬ阴坡土壤样品中总计检

测出的细菌有 １１７ 个目ꎬ阳坡土壤样品中检测出的

细菌有 １０４ 个目ꎬ阴坡细菌比阳坡多 １３ 个目ꎮ 图

２ｂ 显示了阴坡和阳坡土壤部分细菌相对丰度分析

结果ꎬ西索恩氏菌目(Ｃｈｔｈｏｎｉｏｂａｃｔｅｒａｌｅｓ)在阴坡土

壤中的相对丰度(１６􀆰 ０９％)是阳坡土壤(０􀆰 ６５％)的
２４􀆰 ７５ 倍ꎬ拟杆菌目(Ｂａｃｔｅｒｏｉｄａｌｅｓ)在阴坡土壤中的

相对丰度(５􀆰 ４３％)是阳坡土壤(９􀆰 ９５％)的 ０􀆰 ５５ 倍ꎬ
丹毒丝菌目(Ｅｒｙｓｉｐｅｌｏｔｒｉｃｈａｌｅｓ)在阴坡土壤中的相

对丰度(２􀆰 ８６％)是阳坡土壤(５􀆰 １４％)中的 ０􀆰 ５６ 倍ꎬ
其余菌目在阴坡和阳坡土壤中的相对丰度差异较

小ꎮ 阴 坡 土 壤 相 对 丰 度 最 高 的 细 菌 是 Ｃｈｔｈｏ￣
ｎｉｏｂａｃｔｅｒａｌｅｓꎬ阳坡土壤中相对丰度最高的细菌是拟

杆菌目(Ｂａｃｔｅｒｏｉｄａｌｅｓ)ꎮ

ａ:表示阴坡和阳坡土壤中细菌门水平上物种组成ꎻｂ:表示阴坡和阳坡土壤中细菌目水平上物种组成ꎮ ＳＨＳ 为阴坡土壤样品中微生物ꎬＳＵＳ
为阳坡土壤样品中微生物ꎮ Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ:变形菌门ꎻＡｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ:酸杆菌门ꎻＡｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ:放线菌门ꎻＶｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ:疣微菌门ꎻＣｈｌｏ￣
ｒｏｆｌｅｘｉ:绿弯菌门ꎻＢａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ:拟杆菌门ꎻＦｉｒｍｉｃｕｔｅｓ:厚壁菌门ꎻＧｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ:芽单胞菌门ꎻＰｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ:浮霉状菌门ꎻＲｏｋｕｂａｃｔｅｒｉａ:己
科河菌门ꎻＣｈｔｈｏｎｉｏｂａｃｔｅｒａｌｅｓ:西索恩氏菌目ꎻＢａｃｔｅｒｏｉｄａｌｅｓ:拟杆菌目ꎻＡｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａｌｅｓ:酸杆菌目ꎻＲｈｉｚｏｂｉａｌｅｓ:根瘤菌目ꎻＳｏｌｉｂａｃｔｅｒａｌｅｓ:索利氏

菌目ꎻＧａｉｅｌｌａｌｅｓ:没有确定的翻译ꎻＳｕｂｇｒｏｕｐ＿２ꎻＥｒｙｓｉｐｅｌｏｔｒｉｃｈａｌｅｓ:丹毒丝菌目ꎻＥｌｓｔｅｒａｌｅｓ:没有确定的翻译ꎻＣｌｏｓｔｒｉｄｉａｌｅｓ:梭菌目ꎻＯｔｈｅｒｓ:其他ꎻ
Ｕｎａｓｓｉｇｎｅｄ:未分类的ꎮ
图 ２　 阴坡和阳坡土壤中门和目分类水平上相对丰度排名前 １０ 的细菌物种分布

Ｆｉｇ.２　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｓｐｅｃｉｅｓ ｗｉｔｈ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｒａｎｋｅｄ Ｔｏｐ １０ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ａｎｄ ｏｒｄｅｒ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｌｅｖｅｌｓ ｉｎ ｓｏｉｌｓ ｏｆ ｓｈａｄｙ
ｓｌｏｐｅ ａｎｄ ｓｕｎｎｙ ｓｌｏｐｅｓ

２.１.３　 门和目分类水平上的真菌组成 　 在门分类

水平上ꎬ阴坡土壤样品中检测出的真菌有 ９ 个门ꎬ
阳坡土壤样品中检测出的真菌有 １０ 个门ꎮ 图 ３ａ
显示了阴坡和阳坡土壤真菌在门水平的相对丰度

分析结果ꎬ阴坡土壤中子囊菌门(Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ)相对

丰度(５５􀆰 ５７％)比阳坡土壤(６７􀆰 ２４％)低 １１􀆰 ６７ 个

百分点ꎬ阴坡土壤中担子菌门(Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ)的相

对丰度(３０􀆰 １４％)比阳坡土壤(丰度为 ２３􀆰 ７７％)
高 ６􀆰 ３７ 个百分点ꎬ其余菌门在阴坡和阳坡土壤中

的相对丰度差异相对较小ꎮ 阴坡和阳坡土壤中相
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对丰度最高的真菌门均为子囊菌门(Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ)ꎬ
相对丰度均超过 ５５􀆰 ００％ꎬ为土壤中优势菌门ꎬ其
次是担子菌门( Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ)ꎮ 子囊菌门和担子

菌门 ２ 个菌门相对丰度超过 ８５􀆰 ００％ꎬ为绝对优势

菌门ꎮ
在目分类水平上ꎬ阴坡土壤样品中真菌检测

出 ４８ 个目ꎬ阳坡土壤样品中检测出 ５０ 个目ꎬ阴坡

土壤比阳坡土壤少 ２ 个目ꎮ 图 ３ｂ 显示了阴坡和阳

坡土壤部分真菌在目水平的相对丰度分析结果ꎬ
双担菌目(Ｇｅｍｉｎｉｂａｓｉｄｉａｌｅｓ)在阴坡土壤中的相对

丰度(２１􀆰 ９１％)是阳坡土壤(０􀆰 ８８％)的 ２４􀆰 ９０ 倍ꎬ
粪壳菌目( Ｓｏｒｄａｒｉａｌｅｓ)在阴坡土壤中的相对丰度

(１０􀆰 ００％)是阳坡土壤(３􀆰 １３％)的 ３􀆰 １９ 倍ꎬ伏革

菌目 ( Ｃｏｒｔｉｃｉａｌｅｓ) 在阴坡土壤中的相对丰度为

６􀆰 ３９％ꎬ而在阳坡中检出量极少ꎮ 阴坡土壤中相对

丰度较高的真菌还有散囊菌目(Ｅｕｒｏｔｉａｌｅｓ)ꎮ 而糙

孢孔目( Ｔｒｅｃｈｉｓｐｏｒａｌｅｓ)在阳坡土壤中的相对丰度

(１９􀆰 ３２％)是阴坡土壤(０􀆰 １２％)的 １６１ 倍ꎬ煤炱目

(Ｃａｐｎｏｄｉａｌｅｓ)在阳坡土壤中的相对丰度(５􀆰 ３５％)
是阴坡土壤(１􀆰 ２０％)的 ４􀆰 ４６ 倍ꎬ阳坡土壤中相对

丰度较高的还有肉座菌目(Ｈｙｐｏｃｒｅａｌｅｓ)、柔膜菌

目(Ｈｅｌｏｔｉａｌｅｓ)、被孢霉目(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａｌｅｓ)、古根菌

目(Ａｒｃｈａｅｏｒｈｉｚｏｍｙｃｅｔａｌｅｓ)ꎮ 阴坡和阳坡土壤中目

水平上的真菌相对丰度差异较大ꎮ 阴坡土壤中相

对丰度最高的真菌为双担菌目(Ｇｅｍｉｎｉｂａｓｉｄｉａｌｅｓ)ꎬ
阳坡土壤中相对丰度最高的为糙孢孔目( Ｔｒｅｃｈｉｓ￣
ｐｏｒａｌｅｓ)ꎮ

ａ:真菌门水平上物种组成ꎻｂ:真菌目水平上物种组成ꎮ ＳＨＳ 为阴坡土壤样品中微生物ꎬＳＵＳ 为阳坡土壤样品中微生物ꎮ Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ:子囊菌

门ꎻＢａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ:担子菌门ꎻＭｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ:被孢霉门ꎻＭｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ:黏菌门ꎻＣｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ:壶菌门ꎻＣａｌｃａｒｉｓｐｏｒｉｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ:没有确定的翻

译ꎻＫｉｃｋｘｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ:梳霉门ꎻＲｏｚｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ:罗兹菌门ꎻＧｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ:肾小球菌门ꎻＺｏｏｐａｇｏｍｙｃｏｔａ:捕虫霉门ꎮ Ｅｕｒｏｔｉａｌｅｓ:散囊菌目ꎻＧｅｍｉｎｉｂａ￣
ｓｉｄｉａｌｅｓ:双担菌目ꎻＨｙｐｏｃｒｅａｌｅｓ:肉座菌目ꎻＴｒｅｃｈｉｓｐｏｒａｌｅｓ:糙孢孔目ꎻＳｏｒｄａｒｉａｌｅｓ:粪壳菌目ꎻＣａｐｎｏｄｉａｌｅｓ:煤炱目ꎻＣｏｒｔｉｃｉａｌｅｓ:伏革菌目ꎻＨｅｌｏｔｉａ￣
ｌｅｓ:柔膜菌目ꎻＭｏｒｔｉｅｒｅｌｌａｌｅｓ:被孢霉目ꎻＡｒｃｈａｅｏｒｈｉｚｏｍｙｃｅｔａｌｅｓ:古根菌目ꎻＯｔｈｅｒｓ:其他ꎻＵｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ:未分类的ꎮ
图 ３　 阴坡和阳坡土壤中门和目分类水平上相对丰度排名前 １０ 的真菌物种分布

Ｆｉｇ.３　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｕｓ ｓｐｅｃｉｅｓ ｗｉｔｈ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｒａｎｋｅｄ Ｔｏｐ １０ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ａｎｄ ｏｒｄｅｒ ｌｅｖｅｌｓ ｉｎ ｓｏｉｌｓ ｏｆ ｓｈａｄｙ ｓｌｏｐｅ ａｎｄ ｓｕｎ￣
ｎｙ ｓｌｏｐｅｓ

２.２　 坡向对茶园土壤微生物多样性及丰度的影响

所有样品的香农指数 ( Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ) 曲线

趋于平坦ꎬ说明测序样品数量足够大ꎬ测序结果

可以反映供试阴坡和阳坡茶园土壤微生物多样

性特点ꎮ 香农指数越大则物种种类越多ꎬ物种越

丰富ꎮ 由图 ４ 可知ꎬ检出的土壤细菌、真菌物种

多样性均为阴坡大于阳坡ꎮ 基于 ＯＴＵ 的 Ａｌｐｈａ
多样性指数可以反映单个土壤样品内部微生物

物种的多样性ꎮ 从表 １ 可以看出ꎬ阴坡与阳坡土

壤间细菌 ＯＴＵ 或真菌 ＯＴＵ 没有显著差异ꎬ６ 个样
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品的覆盖率均超过 ９９％ꎬ说明样品覆盖率较高ꎮ
按照 ９７％的相似水平ꎬＯＴＵ 可以反映土壤微生物

群落的相对丰度ꎬＣｈａｏ１ 和 Ａｃｅ 指数可以衡量物

种丰富度ꎬ指数越大ꎬ表明群落丰富度越高ꎻＳｈａｎ￣
ｎｏｎ 指数可估算微生物多样性特点ꎬＳｈａｎｎｏｎ 指数

越大ꎬ说明群落多样性和均匀度越高ꎮ 由表 １ 可

知ꎬ检出的茶园阴坡与阳坡土壤间细菌、真菌物

种相对丰度和均匀度没有显著差异ꎮ ＰＤ ｗｈｏｌｅ
ｔｒｅｅ 值越大ꎬ表明群落多样性越大ꎮ 由表 １ 可知ꎬ
检出的茶园土壤细菌、真菌群落多样性没有明显

差异ꎮ

ａ 表示细菌香农指数曲线ꎻｂ 表示真菌香农指数曲线ꎮ ＳＨＳ 为阴坡土壤样品中微生物ꎻＳＵＳ 为阳坡土壤样品中微生物ꎮ
图 ４　 阴坡和阳坡土壤真菌和细菌香农指数曲线

Ｆｉｇ.４　 Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ ｃｕｒｖｅ ｏｆ ｆｕｎｇｉ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｓｏｉｌｓ ｏｆ ｓｈａｄｙ ｓｌｏｐｅ ａｎｄ ｓｕｎｎｙ ｓｌｏｐｅ

表 １　 土壤中细菌和真菌 α多样性分析结果

Ｔａｂｌｅ １　 Ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｆｕｎｇｉ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｔｈｅ ｓｏｉｌ

微生物类群 类型
α 多样性分析结果(９７％相似水平)

ＯＴＵ Ｃｈａｏ１ 指数 Ａｃｅ 指数 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数 ＰＤ ｗｈｏｌｅ ｔｒｅｅ 覆盖率(％)

细菌 阴坡 １ １０６.００±９.６４ａ １ １６４.８１±２６.９４ａ １ １５２.６５±１３.８９ａ ８.５１±０.０６ａ ５７.３０±０.０８ａ ９９±０ａ

阳坡 ９８７.６７±７７.３１ａ １ ０７０.５９±５６.０１ａ １ ０５１.４８±６３.８５ａ ８.１２±０.１８ａ ５３.０４±３.１０ａ ９９±０ａ

真菌 阴坡 ４５４.３３±１６.８６ａ ５２５.２１±２３.３３ａ ５０５.５８±１９.０５ａ ５.２０±０.６５ａ ７９.０３±８.１７ａ ９９±０ａ

阳坡 ３９７.６７±３９.６３ａ ４７４.２９±３４.５０ａ ４５４.３３±３８.１１ａ ４.７６±０.９６ａ ６９.４６±１.０１ａ ９９±０ａ

ＯＵＴ:分类操作单元ꎻＣｈａｏ１ 指数:用 Ｃｈａｏ１ 算法估计样本 ＯＴＵ 数量的指数ꎻＡｃｅ 指数:基于相对丰度的覆盖率估计指数ꎻＳｈａｎｎｏｎ 指数:香农指
数ꎻ ＰＤ ｗｈｏｌｅ ｔｒｅｅ:基于系统发育树来计算的一种多样性指数ꎮ 表中数据为平均值±标准差ꎬ不同小写字母代表差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ

２.３　 环境因子与微生物菌群的关系

如表 ２ 所示ꎬ阴坡和阳坡土壤 ｐＨ 值均呈酸性ꎬ
阴坡土壤 ｐＨ 值显著小于阳坡(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ 阴坡土

壤速效氮含量高于阳坡ꎬ但差异不显著ꎮ 阴坡土壤

速效钾含量、速效磷含量均显著高于阳坡 (Ｐ<
０􀆰 ０５)ꎮ 阴坡土壤养分含量整体高于阳坡ꎮ 图 ５ 为

真菌和细菌属水平上群落结构与土壤理化性质

(ｐＨ、速效氮含量、速效磷含量、速效钾含量)的冗余

分析(ＲＤＡ)ꎬ结果表明ꎬ土壤速效磷含量是细菌和

真菌群落结构最主要的土壤因子ꎬ其次是土壤速效

钾含量、土壤 ｐＨꎬ土壤速效氮含量对细菌、真菌群落

结构影响最小ꎮ 土壤 ｐＨ、土壤速效氮含量对阴坡土

壤微生物物种群落的分布影响呈正相关ꎻ土壤速效

钾含量、土壤速效磷含量对阳坡土壤微生物物种群

落的分布影响呈正相关ꎮ 细菌受土壤环境因子的影

响大于真菌ꎮ

表 ２　 土壤理化性状

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

类型 ｐＨ 速效氮含量
(ｍｇ / ｋｇ)

速效钾含量
(ｍｇ / ｋｇ)

速效磷含量
(ｍｇ / ｋｇ)

阴坡 ５.０６±０.１５ｂ １２.６３±１.５１ａ ５.９０±０.５０ａ ３.１３±０.３８ａ

阳坡 ５.６０±０.２０ａ １２.３０±１.２８ａ ４.４０±０.６１ｂ １.１３±０.２１ｂ

表中数据为平均值±标准差ꎬ同列数据后不同小写字母代表差异显
著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ
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ａ:细菌 ＲＤＡ 关系ꎻｂ:真菌 ＲＤＡ 关系ꎮ ＳＨＳ 为阴坡土壤样品中微生物ꎻＳＵＳ 为阳坡土壤样品中微生物ꎮ 图中实线箭头表示各环境因子ꎬＲＤＡ
是响应变量矩阵与解释变量矩阵之间多元多重线性回归的拟合值矩阵的 ＰＣＡ 分析ꎮ ＲＤＡ１ 和 ＲＤＡ２ 分别表示排序轴 １、排序轴 ２ꎮ (１)箭
头的长度代表该环境因子对群落变化影响的强度ꎬ箭头的长度越长ꎬ表示环境因子的影响越大ꎮ (２)箭头与坐标轴的夹角代表该环境因子

与坐标轴的相关性ꎬ夹角越小ꎬ代表相关性越高ꎮ (３)样本点与箭头距离越近ꎬ该环境因子对样本的作用越强ꎮ (４)样本位于箭头同方向ꎬ
表示环境因子与样本物种群落的变化正相关ꎬ样本位于箭头的反方向ꎬ表示环境因子与样本物种群落的变化负相关ꎮ (５)纵坐标和横坐标

是冗余分析ꎮ 坐标轴括号中的百分比代表对应的坐标轴所能解释的原始数据中差异的比例ꎮ
图 ５　 细菌和真菌群落结构与理化因子的冗余分析

Ｆｉｇ.５　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

３　 讨 论

微生物是土壤生态系统中活跃的组成 部

分[１７￣２０] ꎬ其群落结构受土壤环境影响ꎬ外界环境的

改变会导致土壤微生物多样性和丰富度的变

化[２１] ꎮ 茶园土壤微生物能够在一定程度上促进土

壤有机质分解和矿物质循环、增加茶园土壤肥力、
改善土壤微生态等[２２] ꎮ 阴坡与阳坡所接收的太阳

辐射不同ꎬ导致不同坡向上的气温产生差异ꎮ 研

究结果表明ꎬ阳坡的地下生物量明显大于阴坡ꎬ且
阳坡根系分布相对更深ꎬ地下生物量影响微生物

的种类与数量[２３] ꎬ不同坡位土壤细菌群落组成也

明显不同[５] ꎮ 本研究采用高通量测序技术对茶园

阴坡和阳坡土壤真菌、细菌群落多样性进行分析ꎬ
从茶园土壤细菌和真菌共有及特有 ＯＴＵ 数量可

知ꎬ土壤中细菌种类多于真菌ꎬ且阴坡与阳坡细菌

的物种相似度均高于真菌ꎮ 本研究中阴坡细菌和

真菌相对丰度及多样性与阳坡没有显著差异ꎬ这
与李瑞等[２４]的研究结果不同ꎬ可能与供试茶园的

海拔较低有关ꎮ 从阳坡到阴坡ꎬ土壤微生物总量

整体表现为上升趋势ꎬ这可能与阴坡茶园相对湿

度高于阳坡ꎬ其适宜的温湿水平为土壤中细菌、真
菌的生长提供了适宜的环境条件有关ꎮ

在门分类水平上ꎬ阴坡、阳坡土壤中相对丰度较

高的真菌为子囊菌门、担子菌门ꎬ占土壤微生物

８５􀆰 ００％以上ꎬ为绝对优势菌ꎮ 相对丰度排名第 ３ 的

细菌门存在差异ꎬ阴坡为疣微菌门ꎬ阳坡为放线菌

门ꎬ其中阴坡疣微菌门相对丰度是阳坡的 ５.７７ 倍ꎬ
而阳坡拟杆菌门相对丰度显著高于阴坡ꎮ 在目的分

类水平上ꎬ细菌、真菌物种相对丰度存在明显差异ꎬ
这说明在细菌、真菌的组成上ꎬ阴坡和阳坡土壤微生

物群落结构存在较大差异ꎮ 阴坡和阳坡土壤真菌的

相对丰度差异比细菌显著ꎬ这与严淑娴等[２５] 的研究

结果较为相似ꎮ
相比不同坡向土壤微生物多样性而言ꎬ茶园

阴坡与阳坡土壤中存在差异的微生物有哪些及差

异的程度可能更为重要ꎮ 阴坡土壤中富集的真菌

主要为散囊菌目、双担菌目、粪壳菌目、肉座菌目、
伏革菌目等ꎬ细菌主要为西索恩氏菌目、拟杆菌

目、酸杆菌目、根瘤菌目、索利氏菌目等ꎻ阳坡土壤

富集的真菌主要为糙孢孔目、散囊菌目、肉座菌目

等ꎬ细菌主要为拟杆菌目、酸杆菌目、根瘤菌目、索
利氏菌等ꎬ其中真菌以糙孢孔目相对丰度最高ꎬ细
菌以拟杆菌目相对丰度最高ꎮ 阴坡、阳坡土壤富

集的真菌物种较为相似ꎬ但相对丰度不同ꎬ富集的

细菌物种及相对丰度差异均较大ꎮ 在自然界中ꎬ
微生物与土壤、生态环境和植物之间存在着复杂

的相互关系ꎬ不仅直接影响着土壤肥力与养分循
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环ꎬ还影响着植物的生长和健康[２６￣２７] ꎮ 因此ꎬ深入

研究土壤微生物群落结构对改善植物的生长环境

及病害防控均有重要意义ꎮ
土壤理化因子对根际微生物群落组成也有重

要作用ꎮ 本研究中阴坡土壤养分含量高于阳坡ꎬ
阴坡向阳坡变化中土壤温度与光照度均呈上升趋

势ꎬ速效磷含量阴坡显著高于阳坡ꎬ这与张倩等[１４]

和 Ｇｏｎｇ 等[２８]的研究结果一致ꎮ 从微生物群落组

成与土壤环境因子 ＲＤＡ 结果上看ꎬ细菌受土壤环

境因子的影响大于真菌ꎮ 土壤速效磷是影响真菌

和细菌群落结构最主要的环境因子ꎬ其次是速效

钾含量和 ｐＨꎬ而综合多项研究结果[２４ꎬ２９￣３０]发现ꎬ土
壤 ｐＨ、有机碳含量、水解性氮含量、有效磷含量等

都可能是土壤微生物群落结构的主要影响因子ꎬ
因此影响土壤细菌和真菌群落结构最主要的环境

因子并不确定ꎮ 速效氮含量对细菌、真菌群落结

构的影响最小ꎬ这与一些已发表的研究结果[８ꎬ３１]不

一致ꎬ可能跟本研究中阴坡和阳坡氮含量本身没

有显著差异有关ꎮ 土壤因子 ｐＨ、速效氮含量与阴

坡物种群落变化呈正相关ꎬ速效钾含量、速效磷含

量与阳坡物种群落变化呈正相关ꎮ 除土壤理化性

质外ꎬ植物根系分泌物[３２￣３３] 、重金属含量[３４￣３５] 、有
机污染物[３６] 、土壤有机质含量[７ꎬ３７] 等也是影响土

壤微生物多样性及相对丰度的重要因素ꎮ 因此ꎬ
在茶园管理上还应结合实际情况ꎬ开展茶园施肥、
修剪、耕作、病虫草防控等ꎬ通过合理的管理方式ꎬ
改善土壤营养状况ꎬ调节微生物群落组成和分布ꎬ
从而改善茶树生长发育状况ꎮ

４　 结 论

坡向对茶园土壤的理化性质及细菌、真菌群

落组成影响较大ꎬ阴坡和阳坡富集的细菌物种不

同ꎬ而富集的真菌物种较为相似ꎮ 细菌群落结构

及多样性受土壤理化因子的影响大于真菌ꎬ土壤

速效磷含量是影响细菌、真菌群落结构最主要的

环境因子ꎮ
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