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摘 要：农业作为通辽科尔沁地区的传统产业，是当地重要经济产业之一 . 了解土壤微生物群落结构和功能及其影响因素对

农作物种植、污染土地修复等具有重要意义 .采用 Illumina Miseq高通量测序技术、FAPROTAX.1.1功能预测平台等方法，在

该区采集 71个土壤样品，分析其地球化学特征和微生物群落特征并对微生物群落进行功能预测，同时探讨不同环境因子和空

间因子对微生物群落的影响 .结果显示：微生物群落由变形菌门（Proteobacteria）（19.77%）、奇古菌门（Thaumarchaeota）

（17.85%）、酸杆菌门（Acidobacteria）（17.14%）和放线菌门（Actinobacteria）（15.58%）等构成；功能预测表明该区存在大量活

跃的参与氮循环过程的微生物功能群，其中有氧氨氧化功能群为该区的优势微生物功能群 .方差分解分析显示，在对微生物群

落结构差异的可解释范围内环境因子比空间因子的解释量更大 .Mantel检验结果显示，整体微生物群落与土壤 pH、EC、TN、

C/N及Mg、Na、Sr元素含量显著相关（p<0.05）.综合分析表明，pH、EC和 Sr元素含量是影响通辽科尔沁地区土壤微生物群

落结构和功能及多样性的主要环境因素 .
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Abstract: As a traditional industry in the Horqin area of Tongliao City, agriculture plays a pivotal role in the development of
economy. Understanding the structure and function of soil microbial communities and their influencing factors is of great
significance for crop planting and remediation of contaminated land. In this study, microbial community and function composition
were investigated in a total of 71 soil samples collected from the Horqin area of Tongliao City with an integrated approach
including 16S rRNA gene-based Illumina Miseq high-throughput sequencing technology and FAPROTAX. 1.1 functional
prediction platform, followed by statistical analysis with the use of R software package. The results show that the microbial
communities in the studied soils were mainly composed of Proteobacteria (19.77%), Thaumarchaeota (17.85%), Acidobacteria
(17.14%), Actinobacteria (15.58%). The functional prediction indicates that a large portion of the microbial communities in the
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studied soils were involved in nitrogen cycling, among which aerobic ammonia oxidation function predominated. Variation partition
analysis (VPA) indicates that environmental factors accounted much more for the shaping of microbial community structure in
interpretable range than spatial factors. Mantel test shows that the microbial communities in the studied soils were significantly
(p<0.05) correlated with soil pH, electrical conductivity (EC), total nitrogen (TN), ratio of carbon to nitrogen, and concentration
of Mg, Na and Sr elements. It is concluded that pH, EC and Sr element concentrations were important environmental factors
affecting the microbial community composition, function and diversity in the soils of the Horqin area of Tongliao City.
Key words: soil; microbial community; population composition; function; environmental response; ecology.

0 引言

土壤微生物是土壤中元素循环、有机质分解、

土壤矿化等地球化学循环过程中的重要参与者

（Guan et al.，2013），也是土壤物质循环的主要驱动

者，参与并维持农业土壤的健康和生产力（Kennedy
and Smith，1995）.土壤微生物的多样性对土壤生态

系统的功能、可持续性和完整性至关重要，近年来

越来越多的研究表明，较高的微生物多样性可以增

强生态系统和微生物功能的稳定性（Garbeva et al.，
2006；Chaer et al.，2009）.不同功能微生物在不同类

型作物生长、肥料利用、抑制病虫害等过程中都发

挥着重要作用，如不同类型植物轮作会使土壤中微

生 物 群 落 结 构 表 现 出 明 显 的 差 异（Zhao et al.，
2014）；施用不同浓度的抗生素会使水稻田中的微

生 物 群 落 结 构 产 生 不 同 的 变 化（Uddin et al.，
2019）；种植不同植物可改善重金属污染的土壤环

境，提高土壤中微生物的活性（Wang et al.，2017；
亓琳等，2018）.因此，土壤微生物群落构成是衡量土

壤健康的重要指标之一（Chu et al.，2007）.健康优

良的土壤环境是农作物生长的重要基础，了解土壤

微生物群落结构和多样性及其影响因素对农作物

种植、污染土地修复等具有重要意义 .
生态环境变化会直接或间接地影响微生物群

落结构和多样性，进而对整个生态系统产生影响 .
能够显著影响微生物群落结构变化的环境因素有

土壤的质地类型（Tang et al.，2012）、含水率（刘

洋等，2016）、电导率（赵萌等，2018）、pH（Shen et
al.，2013）、元素含量（Khan et al.，2010）及植被类

型（Li et al.，2018）等 .此外，近年来有学者发现地

理隔离也是影响土壤微生物群落分布的重要因素

（Stopnisek et al.，2014；马转转等，2018）.然而，环

境因素和地理空间因素对微生物群落组成和多样

性的影响贡献大小很难一概而论，但二者对微生

物群落的影响都不容忽视 .
农业作为通辽地区的主要支柱产业之一，在当

地经济发展中发挥着举足轻重的作用 .通辽地区

科尔沁左翼中旗新开河流域是重要的粮食和蔬菜

生 产 基 地 ，食 品 安 全 与 人 民 健 康 息 息 相 关 . 在
2016年开展的“内蒙古通辽地区多目标区域地球

化学调查”中，中国地质大学（武汉）环境学院在新

开河流域发现了近 20 km2足硒-富硒土地，这是

内蒙古东部地区首次发现的富硒土地 .本研究重

点分析该区农田土壤微生物群落及其与土壤元素

等环境条件的关系，以期为合理开发利用土地、调

整农业种植结构提供科学依据 .本文采用高通量

16S rRNA测序方法研究该地区土壤微生物群落

构成特征，采用 FAPROTAX.1.1功能预测平台预

测了主要微生物功能特征，采用统计分析方法揭

示了环境因子和空间因子对土壤微生物群落和功

能构成的影响，从而为该地区农业的健康持续发

展提供土壤微生物方面的基础资料 .

1 材料与方法

1.1 样品采集

土壤样品采集于 2017年 10月 .采样区为通辽

科尔沁左翼中旗宝龙山镇、架玛吐镇、努日木镇（附

图 1），位于 N43.5º~44.5º、E122.2º~123.5º（附表 1）.
该区属于北温带半干旱大陆性气候，多年平均气温

5.5 ℃ ，平 均 降 雨 量 为 396.3 mm，平 均 蒸 发 量

1 755.1 mm.采样区面积为 600 km2，土地类型大部

分为田地，少部分为草地和林地 .采集土壤表层 0~
15 cm处土样，采样过程中尽量去除石头和根系 .将
采集的土壤样品分成 2份，一份放在冰袋中保存用

于土壤理化性质分析；另一份用 50 mL的无菌离心

管收集置于干冰箱保存，用于后续的微生物分析，

运回实验室后放在-80 ℃条件下保存 .
1.2 理化指标的测定

在澳实分析检测（广州）有限公司，使用方法代

码ME⁃MS61r、四酸消解、质谱/光谱仪综合定量测

试土壤样品的元素指标（表 1）.在中国地质大学（武
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汉）材化学院通过元素分析仪测试土壤中总碳

（TC）、总氮（TN）、总硫（TS）和总氢（TH）；用燃烧

法 通 过 Vario TOC 总 有 机 碳 分 析 仪（Elementar，
Germany）测试土壤样品总有机碳（TOC）；用双通

道多参数水质分析仪（HQ40D，Field Case cat. No：
58258⁃00，HACH，USA）测试土壤 pH和电导率 .
1.3 DNA提取、PCR扩增及高通量测序

使用 Fast DNA SPIN Kit for Soil试剂盒（MP
Biomedical，Solon，OH，USA）提取土壤样品 DNA.
使用带 barcode标记的高通量测序通用引物 515F
（5’⁃GTGYCAGCMGC CGCGGTA⁃3’）和806R（5’⁃
CCCCGYCAA TTCMTTTRAGT ⁃ 3’）（Zhang et
al.，2018）对 16S rRNA基因进行 PCR扩增 .PCR扩

增 体 系 ：10×buffer 2.5 μL，2 mol/L dNTP 2 μL，
515F 和 806R 各 1 μL，rTaq 0.3 μL，DNA 模 板 1
μL，BSA 0.3 μL，用 ddH2O补足至 25 μL.PCR扩增

程序：预变性 95 ℃、5 min；变性 95 ℃、45 s，退火

53 ℃、30 s，延伸 72 ℃、90 s，变性、退火和延伸重复

39个循环；末次延伸 72 ℃、10 min，最后在 12 ℃下

保存 .采用 1.5%的琼脂糖凝胶电泳对 PCR产物进

行 检 测 ，切 取 目 的 条 带 后 用 试 剂 盒（Axygen，
Union City，DE，USA）进行纯化回收 .使用 Nano⁃
Drop ND⁃1000 分光光度计对回收后的 PCR产物

进行浓度检测，然后送至 Illumina Miseq 测序平台

进行高通量测序 .
1.4 数据分析

参照 Lynch and Neufeld（2015）的方法对获得的

高通量序列进行筛选和过滤 .通过 FLASH（fast
length adjustment of short reads）的默认设置对扩

增后的序列进行拼接，拼接后将前后引物删除，

用 QIIME v1.8.0 进行序列解析和高质量序列的

筛 选 . 使 用 USEARCH 程 序 对 序 列 进 行 嵌 合 体

检测 .采用 UPARSE⁃OTU算法以 97% 的序列相

似性划分分类单元（OTUs，operational taxonomic
units）（Edgar，2013）. 每 个 OTU 的 代 表 性 序 列

的 分 类 通 过 与 RDP（ribosomal data base project）
分类数据库比对来划分 .
1.5 统计学分析

采 用 FAPROTAX. 1.1（http：//www. zoology.
ubc.ca/louca/FAPROTAX/lib/php/index.php）数据

平台对整体微生物群落进行功能预测（Louca et
al.，2016）.本文的统计分析使用 origin 9.1和 R语言

（3.4.4节）完成 .其中，Pearson相关性分析用“gg⁃
plot2”和“Himsc”包，CCA、PCNM、VPA和 Mantel
分析均使用“vegan”包进行 .
1.6 登录序列号

本 研 究 所 得 序 列 已 提 交 至 NCBI 的 SRA
（sequence read archive）数 据 库 ，序 列 号 为 PRJ⁃
NA518029 .

2 结果

2.1 研究区土壤理化性质

采样区土壤的 pH为 6.61~9.91，总体偏碱性 .
采 样 区 土 壤 中 的 Ca（9.70~55.10 mg/g）、Na

表 1 采样区 71个土壤样品理化指标

Table 1 Geochemical parameters of 71 soil samples in the Tongliao area

参数

pH
EC (μS/cm)
C/N
C/H
TN (%)
TC (%)
TS (%)
TH (%)
TOC (%)
Ca (mg/g)
Fe (mg/g)
K (mg/g)
Mg (mg/g)
Na (mg/g)

最小值

6.61
18.63
13.07
2.10
0.01
0.62
0.02
0.25
0.21
9.70
13.40
18.40
3.50
11.00

最大值

9.91
1083.00
165.83
6.39
0.13
6.03
0.27
1.38
2.82
55.10
35.10
25.60
12.10
23.60

平均值

7.76
145.48
41.11
3.68
0.06
2.42
0.05
0.64
0.86
23.80
20.00
23.00
6.50
16.80

参数

P (μg/g)
Zn (μg/g)
Mn (μg/g)
Cu (μg/g)
Ge (μg/g)
Ni (μg/g)
Pb (μg/g)
Se (μg/g)
Sr (μg/g)
As (μg/g)
Cd (μg/g)
Cr (μg/g)
Ga (μg/g)

最小值

200.00
30.00
362.00
6.40
0.02
9.20
15.30
0.06
208.00
3.00
0.03
20.00
11.60

最大值

1 740.00
117.00
807.00
28.10
0.82
35.80
24.10
0.23
369.00
16.70
0.20
52.00
20.20

平均值

476.34
48.48
486.69
13.42
0.37
18.06
18.22
0.10
260.42
7.76
0.11
32.28
14.31
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（11.00~23.60 mg/g）、Sr（208.00~369.00 μg/g）、As
（3.00~16.70 μg/g）、Cd（0.03~0.20 μg/g）和 Ni
（9.20~35.80 μg/g）元素平均含量略高于全国土壤

背 景 值 ；Cu（6.40~28.10 μg/g）、Fe（13.40~
35.10 mg/g）、P（200.00~1 740.00 μg/g）、Pb
（15.30~24.10 μg/g）、Mn（362.00~807.00 μg/g）、

Mg（3.50~12.10 mg/g）、Zn（30.00~117.00 μg/g）、

Cr（20.00~52.00 μg/g）、Ga（11.60~20.20 μg/g）、

Ge（0.02~0.82 μg/g）和 Se（0.06~0.23 μg/g）元素含

量略低于全国土壤背景值（魏复盛等，1991）（表 1）.
总体而言，采样区土壤中营养元素特征表现为“富

钾、缺磷、缺氮”.其中，K元素在采样区土壤中丰富，

仅在宝龙山镇北侧和架玛吐镇西侧相对较低；P元

素在采样区的东南部严重缺乏；N元素在全区表

现为缺乏和相对缺乏，但在努日木镇较高 .主要常

量元素中，Na元素含量在研究区内变化较小，Ca
和Mg元素含量变化较大，表现为：Na元素含量在

宝龙山镇地区相对较高；Ca元素含量在宝龙山镇

北侧、架玛吐镇西侧较高，而在架玛吐镇东南侧较

低；Mg元素含量在宝龙山镇北侧、架玛吐镇西侧

和东侧、努日木镇北侧较高 .对于部分稀有元素，

研究区大部分属于缺硒土壤，硒元素含量相对较

高区域主要分布在架玛吐镇附近以及宝龙山镇和

架玛吐镇之间小部分区域 .
2.2 研究区土壤微生物群落分布特征

对通辽地区采集的土壤样品的高通量数据进

行分析、处理，去除序列数低于 5 000的样品后得到

71个高质量样品的序列信息，共 1 142 620条序列

（附表 2）.这些序列分属于 35个门、96个纲、202个
目、297个科和 480个属 .微生物群落主要由变形菌

门 （Proteobacteria）（19.77%） 、 奇 古 菌 门

（Thaumarchaeota）（17.85%）、酸杆菌门（Acidobac⁃
teria）（17.14%） 、放 线 菌 门 （Actinobacteria）
（15.58%）、芽 单 包 菌 门（Gemmatimonadetes）
（5.4%）和拟杆菌门（Bacteroidetes）（5.2%）等构成 .
在纲级和目级水平上，这些序列分属于 Nitrosos⁃
phaeria（17.85%）、Gammaproteobacteria（9.51%）、

Alphaproteobacteria （7.88%） 、 Subgroup 6
（7.65%）、Blastocatellia（Subgroup 4）（7.49%）、Ac⁃
tinobacteria（5.36%）等纲和 Nitrososphaerales、Pyri⁃
nomonadales、Betaproteobacteriales、Marine Group
II、Tepidisphaerales、Gemmatimonadales等目 .

功能预测结果显示可预测到的功能微生物群

共有 51种（附表 3）.参与功能预测的每条 OTU序

列，有的归属于一种功能，有的可归属于多种功能 .
平均相对丰度>1%的微生物功能主要包括有氧氨

氧化、硝化、硝酸盐还原和化能异养 .预测结果表明

该区存在大量参与氮循环功能的微生物群，其中有

氧氨氧化功能群是硝化菌群的主要组成部分，也是

该区的优势微生物功能群（图 1）.硝化作用通常分

为两步进行，包括有氧氨氧化和亚硝酸盐氧化过

程，且有氧氨氧化过程是主要限制因素 .
2.3 土壤微生物群落构成和功能对环境因子和空

间因子的响应

2.3.1 土壤微生物群落构成和功能对环境因子的

响应 研究区各采样点土壤微生物群落的 α多样

性见附表 2.总体来看，采样区土壤微生物群落 α多
样 性 较 高 . 其 中 ，Shannon Wiener 多 样 性 指 数 为

3.630~6.512，Simpson多样性指数为 0.913~0.997，
Equitability 指 数 为 0.908~0.632，Fisher 指 数 为

73.776~639.745，Observed OTUs为 314~1407.多
样性和环境因子的 Pearson相关性分析结果显示，

TOC、TN及 Cd元素含量与 α多样性呈显著性正相

关，pH、EC及 Na、Sr元素含量与 α多样性呈显著性

负相关（图 2）.另外，微生物群落和单一环境因子

的Mantel分析结果显示（附表 4），仅 pH、EC、TN、

C/N及 Mg、Na、Sr元素含量与整体微生物群落表

现出显著相关性（p<0.05）.
为进一步了解该区土壤微生物群落的主要门

和纲分类单元对不同环境因子的响应，选取相对丰

图 1 土壤主要微生物功能群落的相对丰度分布

Fig.1 Relative abundance of the predicted major microbi⁃
al functional groups in the studied soil microbial
communities

相对丰度（%）=有氧氨氧化（硝化作用/硝酸盐还原/化能异养）的

OTU数目/参与功能预测的总OTUs数目
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度>1%的微生物门和纲分类单元与环境因子进行

Pearson相关性分析（图 3，图 4），结果显示同一环境

因子对不同门、纲分类单元的影响有明显差异 .例
如，在 Proteobacteria门中，Alphaproteobacteria纲与

多 种 环 境 因 子（TC、TN、TH 及 P、Cr、Cu、Fe、
Mn、Ni、Pb、Zn元素含量）具有显著负相关关系，

而 Gammaproteobacteria 纲 和 Deltaproteobacteria

纲与 Mg、Sr元素含量呈显著正相关，与其他环境

因子无显著相关关系；Thaumarchaeota门及其门

下的 Nitrososphaeria 纲与 Ge、K 元素含量呈显著

正相关，与其他环境参数（C/H、EC、TOC及 As、
Ca、Cr、Cu、Fe、Mg、Ni、Se、Sr元素含量）呈显著

负相关；Acidobacteria门与 C/N、EC、pH及 Na、Sr
元素含量呈显著负相关，与 TN、TOC及 Cd、Pb元
素含量呈显著正相关，Acidimicrobiia 纲则与 C/
N、EC、pH及Mg、Na、Sr元素含量呈显著正相关，

与 K元素含量为负相关关系 .
笔者对所预测的主要功能群的相对丰度和该

区的环境因子进行 Pearson相关性分析发现（图 5）：

有氧氨氧化菌群和硝化作用菌群与 Ge、K元素含量

呈显著正相关，与 TOC、C/H、EC及 Ca、Mg、As、
Cr、Cu、Ni、Se、Sr元素含量呈显著负相关；化能异养

菌群与 TS、K元素含量呈显著正相关，与 C/N、EC、
pH及 Ca、Mg、Na、Sr元素含量呈显著负相关；硝酸

盐还原菌群与 K元素含量呈显著正相关，与 C/N、

EC及 Ca、Mg、Cu、Sr元素含量呈显著负相关 .总体

来看，EC及 Ca、Mg、K、Sr元素含量分别与该地区

的主要功能群显著相关 .
2.3.2 土壤微生物群落构成和功能对空间因子的

响应 通过 PCNM分析可获得样品在空间关系上

不同尺度的分解向量，与群落结构显著相关的 PC⁃
NM因子即为群落在该尺度表现出的显著的空间结

构（赵安玖等，2009）.PCNM分析可得到 PCNM1、
PCNM2…PCNMn，通常认为 PCNM1属于大尺度，

代表整个研究尺度内空间因子的信息，PCNM2…
PCNMn 则描述越来越小的尺度信息（Borcard et

图 5 功能微生物群落和环境因子的相关性分析

Fig.5 Pearson correlations between functional microbial
community and measured environmental variables

图 4 研究区土壤主要微生物群落 (纲级别 )与环境因子

的相关性

Fig.4 Pearson correlations between the dominant class and
measured environmental variables of the studied soils

图 2 研究区土壤 α多样性和环境因子之间的 Pearson相

关性分析

Fig.2 Pearson correlations between α diversity and measured
environmental variables of the studied soils

*代表 p<0.05，**代表 p<0.01，***代表 p<0.001；图 3~5同

图 3 研究区土壤主要微生物群落 (门级别 )与环境因子

的相关性

Fig.3 Pearson correlations between the dominant phyla and
measured environmental variables of the studied soils
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al.，2004）.PCNM分析在 71个样点上产生了 38个
分解向量，筛选出与群落结构显著相关（p<0.05）的

PCNM因子为 PCNM1和 PCNM19；为了便于分析

微生物群落在不同空间尺度的变化，在采样范围内

划分 PCNM1为大尺度、PCNM19为小尺度 .空间因

子与整体微生物群落及主要门、纲级别（相对丰度

大于 1%）的群落结构的 Pearson相关性分析结果显

示，小尺度（PCNM19）空间因子信息与整体微生物

群落的相关性比大尺度（PCNM1）强，而与门、纲级

别的微生物群落的相关性则相反（附表 5）.
由附表 5可知，有氧氨氧化功能群（0.134 vs.

0.229）、硝化功能群（0.136 vs. 0.229）及硝酸盐还

原功能群（0.181 vs. 0.240）与 PCNM1的相关性均

小于 PCNM19，化能异养菌群与 PCNM1（0.152）
和 PCNM19（0.152）的 相 关 性 无 明 显 差 异 . 表 明

小尺度空间因子（PCNM19）对功能群落的影响

更大 .其次，在整个空间内，随地理距离的增加微

生物群落结构差异略微变大，但在小范围内群落

分布差异较大（附图 2）.

图 7 环境因子和空间因子对微生物功能群落结构影响的方差分解分析

Fig.7 VPA of contribution of environmental variables and geographic distance to the shaping of predicted microbial functions
环境因子包括 pH、EC、TN、Na和 Sr，空间因子包括 PCNM1和 PCNM19.a.有氧氨氧化；b.硝化作用；c.硝酸盐还原；d.化能异养

图 6 环境因子和空间因子与整体微生物群落的典范对应分析（a）和方差分解分析（b）
Fig.6 CCA（a）and VPA（b）between environmental variables and geographic distance and the shaping of microbial community

环境因子包括 pH、EC、TN、Na和 Sr，空间因子包括 PCNM1和 PCNM19
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2.3.3 环境因子和空间因子对微生物群落构成和

功能的相对重要性 将环境因子和空间因子去除

自相关因子后（去除自相关之后的环境因子为 pH、

EC、Na、Sr和TN）与整体微生物群落进行典范对应

分析（CCA）（图 6a），结果显示 CCA1和 CCA2的解

释量分别为 7.6%和 4.0%，EC、Sr、Na、pH和 TN以

及空间因子（PCNM1和 PCNM19）均为塑造微生物

群落结构的重要影响因子 .其次，采用 VPA分析环

境因子（去除自相关之后的环境因子）和空间因子

（PCNM1和 PCNM19）对整体微生物群落的相对贡

献 .图 6b显示环境因子和空间因子对群落结构贡献

的总体解释量为 17.94%、未解释量为 82.06%；其

中，环境因子的解释量占 13.34%，空间因子的解释

量占 2.91%，两者的共同解释量占 1.69%.总体来

看，环境因子对整体微生物群落差异的贡献在可解

释的范围内大于空间因子 .
环境因子和空间因子对不同功能的微生物群

落的贡献明显不同，有氧氨氧化菌群的VPA分析显

示（图 7a），空间因子和环境因子对该群落结构变化

总解释量为 27.92%、未解释量为 72.08%，其中环境

因子和空间因子的单独解释量分别为 22.42% 和

1.09%，两者共同的解释量为 4.41%.环境因子和空

间因子对硝化作用菌群（图 7b）的贡献和有氧氨氧

化菌群差异很小，再次印证了有氧氨氧化作用为该

区域硝化作用的主导过程 .硝酸盐还原菌群中（图

7c），环境因子和空间因子对该功能群的解释量分别

为 15.73%和 4.54%，两者共同的解释量占 2.40%，

未解释量占 77.33%；化能异养菌群中环境因子和空

间因子的解释量分别为 12.87%和 3.44%，两者共

同的解释量占 1.64%，未解释量占到了 82.05%（图

7d）.总体来看，仍有大量未知因素对功能群落的结

构产生影响，但在本文数据可解释的范围内，环境

因子对功能群的贡献大于空间因子 .

3 讨论

3.1 采样区土壤微生物的优势菌群

采样区土壤微生物的优势菌门为变形菌门，这

与朱立月等（2018）对内蒙古地区土壤微生物群落

优势细菌群的研究结果一致，但也有所不同：前人

采用高通量测序的方法检测到土壤样品中 Alphap⁃
roteobacteria、Betaproteobacteria、Deltaproteobacte⁃
ria和 Gammaproteobacteria的存在；而本文的样品

中未检测到 Betaproteobacteria，只检测到其余 3种 .

Fierer et al.（2007）认为，Betaproteobacteria更倾向

于在富营养的环境中生长，可能由于研究区土壤中

氮磷元素普遍缺乏，导致 Betaproteobacteria的生存

处于劣势 .前人在研究小麦-水稻和小麦-玉米轮

作的实验中发现了类似现象，Betaproteobacteria在
有效磷和总氮含量更高的水稻土壤中相对丰度要

高 于 玉 米 土 壤（Zhao et al.，2014）. 奇 古 菌 门

（Thaumarchaeota）是研究区土壤微生物的第二大

优势菌门，其门下 Nitrososphaeria纲为该区的优势

菌纲 .奇古菌门是最先从中温泉古菌门单独划分出

的一个新的门类，后被发现广泛分布于海洋、森林、

农田、湿地、沙漠土壤等环境中（Isobe et al.，2012；
Marusenko et al.，2013；Xu et al.，2019），主要包括

氨氧化古菌GroupⅠ.1a和Ⅰb、酸性土壤中的Group
Ⅰ.1c、开放海域的ALOHA Group、热泉和热液口的

pSL12 Group 和 HWCGIII/Nitrosocaldus Group 等

（张丽梅和贺纪正，2012）.本文的功能预测结果也显

示研究区的奇古菌属于有氧氨氧化功能群和硝化

功能群 .总的来说，采样区土壤微生物群落组成的

结果与前人在通辽其他地区的研究结果大致相同，

但由于土地利用类型和植被及其外源的营养物质

输入的不同，同一门类不同亚纲的相对丰度仍存在

较大差异（Degrune et al.，2015；陈孟立等，2018）
3.2 采样区土壤微生物群落的影响因素

3.2.1 环境因素对土壤微生物群落的影响 环境

因素是影响微生物群落特征的重要因素（Lauber et
al.，2008；Brockett et al.，2012）. CCA（图 6a）和

Mantel（附表 4）结果证明在测得的环境变量中，土

壤 pH、EC和 Sr元素含量对微生物群落的影响较

大 .前人在一些研究中也发现 pH是影响微生物群

落结构的重要因素（Lauber et al.，2009；Chu et al.，
2010；Shen et al.，2013 ；唐阳等，2018；张艳敏等，

2018），本文的结果显示土壤 pH对该区总体微生物

群落结构（OTU水平）和多样性影响显著（图 2，附
表 4），其中 Actinobacteria和 Acidobacteria分别与

pH表现出显著的正相关和负相关；前人在研究北美

和南美地区 88个不同生态类型的土壤样品微生物

群落的主要门类的相对丰度时也发现 Actinobacte⁃
ria和 Acidobacteria与 pH有相似的关系（pH为 4~
9），变形菌纲对 pH未表现出明显的相关性，这些都

与本文的研究结果一致（图 3）.另外，在其研究中还

观察到 Bacteroidetes 与 pH 有明显的正相关关系

（Lauber et al.，2009），而本研究中 Bacteroidetes对
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pH并不敏感（图 3）.虽然 pH对研究区的总体微生

物群落和多样性影响显著，但大部分门、纲水平的

微生物群落的相对丰度对 pH的响应并不明显（图

3，图 4）.一方面，可能 pH不是影响这些微生物相对

丰度的主要因素，土壤盐度或碳氮等营养元素对微

生物的限制作用更大；另一方面，土壤 pH不是直接

影响微生物的群落结构，而是作为一个综合指标，

土壤的其他理化性质如有效氮磷的利用、土壤有机

碳、金属离子的溶解性等均与 pH有直接或间接的

关系（Lauber et al.，2009）.
通常用溶液电导率来间接测定和表征土壤的

含盐量，故可用电导率间接指示土壤盐渍化程度

（Pereira et al.，2019），前人研究认为土壤电导率是

影响微生物群落结构的重要因素（赵萌等，2018；
Uddin et al.，2019）.本研究中 EC和 Na、Mg、Ca元
素含量对微生物群落影响显著（图 2，附表 4），土壤

电导率对微生物群落多样性和主要功能群都表现

出潜在的抑制作用（图 2，图 5），表明研究区的微生

物群落受到土壤盐渍化的影响 .
Sr是碱土金属中丰度最低的元素，本研究中该

元素含量对整体微生物群落的影响最为显著（附表

4），对 α多样性和主要功能微生物群（图 2，图 5）表

现出潜在的抑制作用，表明采样区微生物群落受到

Sr污染的影响较严重 .前人关于 Sr污染对微生物群

落影响的研究结果存在差异：亓琳等（2018）采用

Biolog微平板方法研究燕麦修复 Sr污染的土壤时

发现，被 Sr污染的土壤随 Sr浓度的增高微生物群落

多样性显著降低，种植燕麦可显著增加土壤中微生

物群落功能多样性；但Wang et al.（2017）采用同样

的方法对 Sr污染的土壤的微生物进行培养检测，

发现 Sr（土壤有效 Sr浓度为 242.2 mg/kg）能够促

进土壤微生物群落的多样性和活性，高粱对 Sr元
素有较好的吸收效果 .这种差异可能是由于不同

实验样品中土壤 Sr的背景值不同，不同微生物群

落 耐 Sr 的 能 力 也 不 同 . 本 实 验 采 用 高 通 量 16S
rRNA的方法仅能检测土壤中细菌和古菌的群落，

其次样品中还检测到很多不可培养的微生物类群，

这与前人采用培养方法研究微生物群落对 Sr的响

应存在很大差异 .Sr元素是营养元素还是污染元素

取决于其在实际土壤中的可利用程度 .
另外，研究区 Cd、As元素含量也高于全国土壤

平均值，Cd元素含量与整体群落的多样性及门、纲

级别的微生物群落构成均表现出显著的正相关（图

2~4）.Khan et al.（2010）研究认为 Cd污染会显著抑

制土壤中微生物活性并改变微生物的群落结构，

Ding et al.（2017）研究认为重金属浓度较低时也可

促进微生物的活性；本研究可能由于当地的 Cd污
染造成了部分区域土壤中 Cd浓度较高，从而筛选

出一些适应高 Cd浓度的微生物群落，导致微生物

α多样性增加 .但由于高 Cd污染的面积相对较小，

适应高 Cd的微生物群落的相对丰度较低，故在分

析其对整体微生物群落的影响时，Cd并未表现出

明显的相关性（附表 4）.As元素含量在整个区域的

分布较为均匀，对微生物群落的多样性难以产生较

大差异，因此未表现出与整体微生物群落的显著相

关性 .而 Se元素在研究区内普遍缺乏，仅在部分区

域含量相对较高，故在整个区域内未发现 Se与微

生物群落之间明显的相关关系 .
3.2.2 空间因素对土壤微生物群落的影响 近年

来有学者研究发现空间因子也是影响微生物群落

结构的重要因素（Martiny et al.，2006；Zhang et al.，
2018）.在本研究中，空间因素对具有氧氨氧化功能

和硝化功能的微生物群落差异的解释量很低（图

7a、7b），在整个采样区内微生物群落结构随地理距

离的变化不是很大（附图 2）.前人对氨氧化古菌的

研究显示大区域尺度下地理距离对群落的影响较

大（Marusenko，2013；Jiang et al.，2014），而研究区

范围（0~600 km2）相对较小，故在区域内没有产生

明显的地理隔离 .空间因素对硝酸盐还原菌群和化

能异样菌群的解释量略高于前两者（图 7c、7d），由

于参与这两种功能的微生物类型较多，无法确切解

释何种类型的微生物受空间的相对影响较大，需要

进一步的分析证明 .其次，总体微生物群落对空间

因子的响应也低于环境因子（图 6b），尽管随地理距

离的变化，微生物群落结构差异略微增加（附图 2），

但总体上仍是环境因子对微生物群落的影响占主

导地位 .综上所述，一方面，当存在某种对微生物群

落选择性较强的环境因子时，环境因子对微生物群

落的影响会大于空间因子；另一方面，在本研究中

有超过 75%的群落结构变异性不能用环境变量和

空间因子来解释，仍有更多未知的因素对该区的土

壤微生物群落产生重要影响 .
此外，本研究采用的高通量测序和功能预测方

法也有一定的技术局限性，比如高通量的测序只能

检测到属水平的群落，功能预测只能对纳入数据库

的微生物功能群进行分析 .因此，深入了解该区域
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微生物群落的具体功能还需进一步采取功能基因

鉴定等方法进行研究 .

4 结论

（1）该 区 微 生 物 多 样 性 较 高 ，共 获 得 35 个

门、96个纲、202个目、297个科和 480个属，主要

为变形菌门（Proteobacteria）（19.77%）、奇古菌门

（Thaumarchaeota）（17.85%）、酸 杆 菌 门（Acido⁃
bacteria）（17.14%）、放 线 菌 门（Actinobacteria）
（15.58%）等 .功能预测结果显示微生物群落以

有氧氨氧化菌群、硝化菌群、硝酸盐还原菌群、化

能异养菌群为主 .
（2）环境因素对研究区土壤微生物群落和功能

的影响大于空间距离 .主要环境因素为土壤 pH、EC
和 Sr元素，其中 EC和 Sr元素对微生物群落的多样

性和丰度表现出明显的抑制作用，反映出该区微生

物群落可能受土壤盐渍化和重金属污染的影响 .
附表和附图见本刊官网（http：//www.earth⁃science.net）.
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