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摘  要：针对我国中亚热带毛竹林主要分布区，在福建、浙江、湖南、江西沿经度和纬度设置 2个采样带，从 5

个县(市)采集了 15个表层(0 ~ 20 cm)土样和 15个土壤剖面(0 ~ 60 cm)，利用磷脂脂肪酸(phospholipid fatty acids，PLFAs)

和聚合酶链式反应-变性梯度凝胶电泳(polymerase chain reaction-denaturing gradient gel electrophoresis, PCR-DGGE)方

法研究毛竹林土壤微生物群落空间分布特征与剖面分布特征。结果表明：毛竹林表层土壤微生物生物量和细菌 α多样

性指数的地带性变化趋势不显著，但不同地点的土壤微生物群落结构存在显著差异；气候因子和土壤理化性质共同影

响了土壤微生物的群落结构，但气候因子的影响随土壤剖面深度增加而减弱。毛竹林土壤细菌 β多样性与距离之间存

在显著的衰减关系，表层(0 ~ 20 cm)土壤细菌群落结构相似度(β多样性)随空间距离的衰减速率低于亚表层(20 ~ 40 cm)

土壤，这可能与毛竹林根系的影响有关。总体上，环境选择和扩散限制共同影响了毛竹林土壤微生物的空间分布状况。 

关键词：土壤微生物结构；α多样性；β多样性；毛竹林；区域尺度；距离–衰减关系 

中图分类号：Q938

土壤微生物极其丰富，其群落结构和多样性影响

了土壤有机质分解、养分循环和保持、植物多样性变

化，从而影响了生态系统功能[1]。土壤微生物的选择、

漂移、扩散和变异过程决定了其地理分布[2]。目前对

于生物空间分布机制有两种假说：一是基于扩散限制

的“区域”假说(物种迁入和灭绝之间的平衡)，另一

个是基于环境选择的“生境异质性”假说(生境的多

样性)[3]。在自然环境下，气候、植被、土壤性质及

土地利用方式等因素均影响了土壤微生物群落结构

在时间和空间上的变化。近年来在不同空间尺度的研

究发现，土壤微生物具有显著的地域性分布特点，土

壤微生物随着地理距离或 pH、植被等环境因子呈现

出明显的地带性分布规律[4]。Griffith等[5]对英国土壤

微生物分布的调查发现，土壤酸性越强的地区植被种

类差异越大，土壤微生物群落间的差异(即 β多样性)

也就越大。Ranjard 等[6]对法国土壤微生物分布的研

究发现，生境异质性特征决定了土壤细菌群落的相似

度，土壤细菌多样性变化速率随其生境变化速率的增

大而增大。针对不同地区森林土壤微生物多样性的研

究发现，土壤 pH 是驱动其变化的主要因子[7]。Wu

等[8]对中国东部自然林地土壤微生物的调查也发现

其组成差异主要与土壤 pH有关。由于不同区域森林

组成和土壤类型不同，因此在目前的研究中很难区分

植被类型和土壤条件对微生物组成的相对作用。如果

在区域尺度上选择相似的森林植被和土壤类型，可以

研究土壤微生物是否仍然具有空间分布格局，分析哪

些环境因子影响土壤微生物的分布，而分布在我国南

方红壤丘陵区的竹林可以提供一个可比较的森林生

态系统类型。 

竹林是我国南方丘陵山区最主要的经济林种之

一，具有分布广、根系发达、再生能力强、速生丰产、

经济价值高等特点，在水土保持、植被恢复和土壤肥

力提升等方面起着重要作用，是发展丘陵立体种植业

的重要林种。毛竹(Phyllostachys pubescens)是竹林中

最主要的类型，我国约有毛竹 386万 hm2，占竹林面

积的 71.9%，其分布以武夷山脉为中心，北至皖南，

南至闽南，西至川东丘陵区，其中福建、浙江、湖南、

江西 4 省是最主要的毛竹产区，占 65% 以上[9]。本
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文在浙、闽、湘、赣 4省沿经度带和纬度带选取典型

产毛竹大县(市)，研究毛竹林土壤微生物的地理分布

格局，分析影响土壤微生物分布的重要环境因子，为

研究毛竹林生态系统的养分循环过程及其生态服务

功能提供理论基础。 

1  材料与方法 

1.1  采样区概况 

本研究在毛竹林主要分布区(浙江、福建、江西、

湖南 )沿南北方向 (25.02 ~ 28.94N)及东西方向

(112.21 ~ 119.19E)选取 5个采样点(图 1)。由北向南

分别为龙游–建瓯华安，由西向东为桃江奉新龙

游，南北距离约 470 km，东西距离约 670 km。由北

向南年均温增加约 3.9 ℃，由西向东年均温相近，5

个采样点的年均降水量在 1 600 mm左右。 

1.2  采样方法 

调查采样时间为 2011 年 9—10 月，选择上述 5

个产毛竹大县(市)(作为 5个采样点)，每个县(市)选择

3个乡(镇)(作为 3个重复)，在每个乡(镇)中选取 1个

纯毛竹林采样地，所选采样地为海拔高度相似(100 ~ 

250 m)的粗放经营自然毛竹林。每个采样地面积为

100 m2(10 m × 10 m)，在每个采样点采集表层(0 ~  

20 cm)土壤混合样，共采集 15个表土样用于分析土

壤微生物群落组成的空间分布特征。 

 

图 1  毛竹林土壤剖面采样点的分布 
Fig. 1  Distribution of soil sampling sites in Moso bamboo forests 

表 1  不同土壤采样点的区域气候条件 
Table 1  Regional climate conditions for different soil sampling sites 

采样点 经纬度 平均海拔(m) 年均温度(℃) 年均降水量(mm) 

浙江龙游 119.19E, 28.94N 248 17.1 1 602 

福建建瓯 118.34E, 27.01N 250 19.3 1 670 

福建华安 117.52E, 25.02N 204 21.0 1 618 

江西奉新 115.32E, 28.76N 109 17.3 1 612 

湖南桃江 112.21E, 28.53N 106 16.6 1 569 

 
在每个县(市)选择 1 个乡(镇)，选择相近的 3 个

毛竹林采样地，每个采样地面积为 100 m2(10 m × 10 m)，

每个样地挖取 1个土壤剖面，每个剖面采集 3个土层

(0 ~ 20、20 ~ 40和 40 ~ 60 cm)的样品，共采集 15个

土壤剖面 45 个土样用于分析土壤细菌群落结构的剖

面分布特征。由于每个乡(镇)的 3个毛竹林采样地距

离近，在分析毛竹林土壤剖面细菌群落的相似度与空

间距离关系中看作一个点。 

表层土壤和剖面分层土壤均采集 1 kg左右的土

壤混合样品，分取 200 g用于土壤微生物分析，其余

用于土壤理化性质分析。土壤样品置于低温保温箱中

尽快运至实验室，保存于 –20℃冰箱中待用。 

1.3  分析方法 

土壤 pH采用玻璃电极测定，水土比 2.5︰1；土

壤含水量采用烘干法测定；全氮采用半微量开氏法测

定；全磷采用碳酸钠熔融法测定；有机质采用重铬酸
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钾氧化法测定[10]。 

土壤微生物群落组成采用磷脂脂肪酸(phospho-

lipid fatty acid analysis, PLFAs)分析法，用修改后的

Bligh-Dyer法提取[11–12]，应用 MIDI Sherlock 微生物

鉴定系统(MIDI, Newark, DE, USA)分析其组成。19:0

脂肪酸甲酯(FAME)作为内标加入样品按照峰面积比

值定量分析 PLFA 的含量。细菌特征 PLFAs 包含

i14:0、a15:0、i15:0、a17:0、cy17:0、i17:0、17:0、i16:0、

16:1ω7c、17:1ω8c、18:1ωc、19:1ω11c、18:1ω7c 和

cy19:0，其中 i14:0、i15:0、i16:0、i17:0、a15:0和 a17:0

划分为革兰氏阳性细菌(G+)，而 16:1ω7c、17:1ω8c、

18:1ω5c、18:1ω7c、19:1ω11c、cy17:0和 cy19:0归为革

兰氏阴性细菌(G−)。放线菌特征 PLFAs为 10Me16:0、

10Me17:0、10Me18:0及 10Me19:0，而真菌特征 PLFAs

为 18:1ω9c和 18:2ω6[13–16]。 

土壤细菌群落结构利用聚合酶链式反应–变性

梯度凝胶电泳(polymerase chain reaction-denaturing 

gradient gel electrophoresis, PCR-DGGE)方法测定[17]，

扩增土壤总 DNA中的 16S rDNA V3区后在 60% ~ 

80% 变形梯度的聚丙烯酰胺凝胶上电泳 16 h，利用

凝胶成像仪获得 DGGE图谱。土壤细菌 PCR-DGGE

反应体系见表 2。DGGE指纹图谱采用美国 Bio-rad

成像系统进行成像，采用 Quantity one和 Image lab

进行泳道和条带定量分析。根据图谱条带迁移位置

及平均光密度(average peak)计算出 Simpson 多样性

指数[18]。 

表 2  分析土壤细菌结构的聚合酶链式反应–变性梯度凝胶电泳(PCR-DGGE)反应体系及引物序列 
Table 2  The primer sequences and PCR-DGGE systems for analyzing soil bacterial community structure 

试验项目 试验条件 条件设置 试验项目 试验条件 条件设置 

引物 1(20pmol/l) 0.6 l 预变性 95℃/5min 

引物 2(20pmol/l) 0.6 l 循环 [94℃/30s, 52℃/30s, 72℃/45s]30次循环

4×dNTP(2.5mmol/l) 0.6 l 延伸 72℃/10min 

Taq酶(5U/l) 0.3 l 

PCR条件 

退火 4℃/10min 

10×Buffer 3 l 浓度梯度 60%~80% 

ddH2O 22.5 l 电泳条件 70V/16h 

土壤总 DNA 0.6 l 染色剂 Gel Red 

PCR体系 

Mg2+(25mmol/l) 1.8 l 

DGGE 

染色时间 20 min 

注：引物 1 “GC-338F”序列：5′- ACTCCTACGGGAGGCAGCAG-3′；引物 2 “534R”序列：5′- ATTACCGCGGCTGCTGGC-3′；GC

发夹结构：5’-CGCCCGCCGCGCGCGGCGGGCGGGGCGGGGGCACGGGGGC-3′。 

 

1.4  数据分析方法 

生物多样性测定包括局域群落内、局域群落间和

区域(大陆)群落间 3个空间尺度，分别用 α多样性、

β多样性、γ多样性表征[19]。本研究采样尺度为区域

尺度，选择 α 多样性指数(Simpson 指数)表征局域均

匀生境下群落内的物种多样性，选择 β 多样性指数

(Jaccard 指数)表征群落物种多样性沿着环境梯度变

化的速率。 

Simpson指数计算公式为： 
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式中：S 为所测得全部物种数；ni为第 i 个物种中所

含的个体数，N为总的个体数量。 

Jaccard指数计算公式为： 

j
c
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               (2) 

式中：a、b 为两群落的物种数；c 为两群落共有的

物种数；Cj 表征了群落相似度。 

基于 SPSS19.0，利用方差分析法 (ANOVA)和

LSD法(P<0.05)进行数据差异显著性分析，采用偏相

关分析和皮尔逊相关系数法(Pearson)进行相关分析。

多样性指数(Simpson 指数和 Jaccard 指数)、Mantel

和偏Mantel检验、典范对应分析(Canonical correspon-

dence analysis，CCA)使用 R语言 Vegan生态学函数

包进行运算。 

2  结果与分析 

2.1  毛竹林表层土壤微生物群落结构及其影响

因素 

在表层土壤(0 ~ 20 cm)中，微生物群落的 PLFAs

种类丰富，共检测到 39种，其中有 22种存在于所有

样品中。土壤优势 PLFAs由 16:00、18:00、15:0 iso、

18:1ω9c和 19:0 cyclo ω8c组成，占总PLFAs的 56.3%。

表层土壤中细菌含量最高，约占微生物总生物量的

35.7%，真菌与放线菌含量接近，约占总量的 9.5% 和

7.6%(图 2)。土壤总 PLFAs 从北至南(龙游建瓯华
安)和从西向东(桃江奉新龙游)均有上升趋势，但 
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(不同小写字母表示不同地点表层土壤的总 PLFAs间差异显著

(P<0.05)；不同大写字母表示不同地点表层土壤的 G+/G– 值间 

差异显著(P<0.05)) 

图 2  不同地点毛竹林表层土壤微生物的磷脂脂肪酸

(PLFAs)总量及革兰氏阳性细菌/革兰氏阴性细菌比值

(G+/G–) 
Fig. 2  Total PLFAs for microbial biomass, the ratio of G+ to G– 

biomass in surface soils in Moso bamboo forests from different sites 

不同地点间差异不显著。不同地点的毛竹林表层土壤

G+/G–(革兰氏阳性细菌对革兰氏阴性细菌的比值)由

北向南呈下降趋势，由西向东无显著性差异。 

表层土壤的理化分析结果显示，毛竹林土壤较

酸，pH 介于 4.2 ~ 4.7；有机质含量高，达到 30 ~     

40 g/kg；而全氮和全磷的含量较低，分别为 1.4 g/kg

和 0.35 g/kg左右(表 3)。利用相关性分析检验气候和

土壤理化性质对微生物生物量的影响，结果显示，年

均温和年均降水量与竹林土壤微生物总生物量(r = 

0.534，P<0.05；r = 0.540，P<0.05)和细菌类群生物

量(r = 0.598，P<0.05；r = 0.605，P＜0.05)呈显著正相关；

放线菌与土壤全磷(r = 0.585，P＜0.05)呈显著正相关；

G+/G– 值与年均温呈显著负相关(r = –0.650，P<0.01)。 

利用典范对应分析(CCA)方法分析环境因子对毛

竹林表层土壤微生物群落的影响，结果显示，前两个排

序轴的环境因子总共解释了土壤微生物群落 70.6% 的

变异(图 3)。方差分析结果表明，土壤微生物群落结构

与采样地年均温(P<0.01)、土壤含水量(P<0.05)、pH(P< 

0.01)及有机质含量(P<0.05)呈显著相关，说明气候与土

壤因子共同影响了毛竹林表层土壤微生物的群落结构。 

表 3  不同地点毛竹林表层土壤的基本理化性质 
Table 3  Physical and chemical properties of surface soil in moso bamboo forests from different sites 

采样点 pH 土壤含水率(%) 有机质(g/kg) 全氮(g/kg) 全磷(g/kg) 

浙江龙游 4.48  0.37 a 21.72  3.32 a 42.61  3.17 a 1.47  0.24 a 0.43  0.10 a 

福建建瓯 4.37  0.13 a 24.60  3.92 a 37.28  8.53 a 1.64  0.33 a 0.34  0.16 a 

福建华安 4.57  0.12 a 24.92  1.87 a 34.43  4.13 a 1.06  0.23 a 0.32  0.14 a 

江西奉新 4.49  0.08 a 24.92  1.31 a 38.27  4.58 a 1.77  0.44 a 0.41  0.01 a 

湖南益阳 4.23  0.11 a 19.36  3.40 a 30.91  1.25 a 1.16  0.13 a 0.25  0.03 a 

注：表内数值为平均值 ± 标准差；不同小写字母表示不同采样点间差异显著(P<0.05)。 

 

 

图 3  不同地点毛竹林表层土壤的微生物群落与环境 
因子关系的典范对应分析 

Fig. 3  Canonical correspondence analysis (CCA) illustrating 
relationship between environmental variables and microbial 
community structure in surface soil in moso bamboo forests 

2.2  毛竹林土壤剖面中细菌群落多样性及其影响

因子 

针对占微生物总生物量比例较高的细菌，分

析毛竹林不同剖面深度土壤细菌群落的结构特

征。细菌 DGGE 谱图(图 4)显示，不同泳道上条带

分布状况较为相似，但条带亮度有所不同。不同

采样点相同深度的土壤剖面中，细菌 α 多样性

(Simpson 指数)沿南北或东西方向没有显著的地带

性变化规律，但不同地点间表现出显著差异，奉新

最高，龙游最低。在同一地点不同深度的土层中，

细菌群落 α多样性大多没有显著性差异，有 2个采

样点(建瓯、奉新)表层细菌群落的 α多样性大于下

层(图 5)。多因素方差分析表明采样地点(F=7.96，

P<0.001)和土层深度(F=15.6，P<0.001)对细菌 α多

样性有显著影响。  
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图 4  不同剖面深度毛竹林土壤细菌群落的变性梯度凝胶电泳(DGGE)谱图 
Fig. 4  DGGE fingerprint atlas of bacterial communities in different layers of soil profiles in moso bamboo forests 

 

(不同小写和大写字母分别表示不同采样点同一剖面深度间、相同采样点不同剖面深度间差异显著(P<0.05)) 

图 5  不同剖面深度毛竹林土壤细菌群落的 Simpson 指数 
Fig. 5  Simpson diversity indexes of bacterial communities in different layers of soil profiles in moso bamboo forests 

 

从 β多样性看，随着采样点间距离增加，不同

毛竹林土壤剖面中细菌群落的 Jaccard 指数(群落相似

度)降低，说明土壤细菌群落结构的差异增大(图 6)。

采用线性方程拟合 Jaccard指数与距离的关系，随着

土壤剖面深度的增加，方程的拟合度(决定系数 R2)

下降。3个土层的拟合方程分别为：y = –0.220x+ 1.44，

R2 =0.486，P<0.001 (0 ~ 20 cm)；y = –0.267x+ 1.51，

R2 =0.322，P<0.001 (20 ~ 40 cm)；y = –0.191x+ 1.25，

R2 =0.251，P<0.001 (40 ~ 60 cm)。从拟合线性方程

的斜率看，在采样区域范围内(最大距离 670 km)

亚表层土壤(20 ~ 40 cm)的斜率最大，β多样性下降

趋势最快，而下层土壤(20 ~ 40 cm)的斜率最小。 

从毛竹林土壤理化性质看，随着土层深度的增加，

土壤有机质含量迅速降低，全氮含量也有明显下降，

土壤含水率和全磷含量下降趋势不显著，pH略有升高

但变化不显著(表 4)。基于Mantel检验对影响土壤剖面

细菌群落结构的环境因子分析表明，不同剖面层次的

细菌群落均与土壤 pH和年均降水量显著相关；此外，

表层(0 ~ 20 cm)土壤细菌群落结构受年均温的显著影

响，中层(20 ~ 40 cm)土壤细菌与土壤总氮和含水量显

著相关。总体而言，气候因子对中、上层土壤的细菌群

落结构影响较大，对下层(40 ~ 60 cm)土壤的影响较小；

土壤理化性质对中层(20 ~ 40 cm)土壤的细菌群落结构

影响较大，对上层和下层土壤没有显著影响(表 5)。 
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图 6  不同剖面深度毛竹林土壤细菌群落相似度(Jaccard
指数)与空间距离的关系 

Fig. 6  The distance-decay relationships of similarity among soil 
bacterial communities (Jaccard index) in different layers of soil 

profiles in moso bamboo forests 

3  讨论 

3.1  气候因子对毛竹林土壤微生物的影响 

本研究中，对毛竹林表层土壤微生物的 PLFAs

分析结果显示，气候因子(年均温和年均降水量)显著

影响了微生物群落结构。从北至南，随着采样点纬度

的降低，年均温度从 17℃上升为 21℃，毛竹林微生

物总 PLFAs 呈现增长的趋势，年均温和年均降水量

影响了竹林土壤微生物的总生物量，而年均温显著影

响了微生物群落的结构。这可能是由于大气温度上

升引起土壤温度的上升，导致微生物生长代谢速率

增加[20]，从而提高了土壤微生物的生物量。此外，

气温和降水的变化改变了竹林土壤的一些理化性状，

如水分可利用性、pH、碳氮含量等，间接影响了微

生物的群落结构[21]。已有研究证明，改变大气温度

和降水条件，土壤微生物群落结构发生显著变化[22]，     

表 4  不同剖面深度毛竹林土壤的基本理化性质 
Table 4  Physical and chemical properties of different layers of soil profiles in moso bamboo forests 

性质 剖面深度(cm) 浙江龙游 福建建瓯 福建华安 江西奉新 湖南益阳 

0 ~ 20 4.68  0.68 aA 4.39  0.39 abB 4.39  0.39 abA 4.53  0.53 abA 4.19  0.19 bA 

20 ~ 40 4.66  0.66 aA 4.52  0.52 aAB 4.52  0.520 aA 4.59  0.59 aA 3.99  0.99 bA 

pH 

40 ~ 60 4.62  0.62 aA 4.84  0.84 aA 4.53  0.530 aA 4.74  0.74 aA 3.96  0.96 bA 

0 ~ 20 21.3  1.48 bcA 28.3  8.28 aA 27.7  7.72 aA 24.4  4.77 abA 19.4  9.40 cA 

20 ~ 40 20.5  0.57 bA 26.7  6.60 aA 25.5  5.60 aA 20.6  0.23 bAB 17.0  7.22 bA 

含水率 
(%) 

40 ~ 60 20.7  0.37 abA 25.7  5.79 aA 23.9  3.91 aA 17.6  7.19 bB 17.0  7.79 bA 

0 ~ 20 34.8  4.51 bcA 48.3  8.43 aA 40.8  0.52 abA 33.5  3.27 bcA 26.8  6.21 cA 

20 ~ 40 20.8  0.38 bB 29.1  9.53 aB 30.9  0.86 aB 20.2  0.17 bB 16.5  6.82 bB 

有机质 
(g/kg) 

40 ~ 60 15.9  5.94 abB 17.0  7.45 abC 19.9  9.91 aC 11.7  1.51 bC 11.0  0.79 bB 

0 ~ 20 1.47  0.30 bA 2.15  0.18 aA 1.43  0.47 bA 1.33  0.27 bA 1.26  0.01 bA 

20 ~ 40 0.93  0.20 bB 1.38  0.02 aB 1.41  0.21 aA 0.95  0.18 bAB 0.77  0.16 bB 

全氮 
(g/kg) 

40 ~ 60 0.82  0.05 aB 1.04  0.06 aB 0.95  0.07 aB 0.67  0.17 aB 0.77  0.11 aB 

0 ~ 20 0.39  0.39 aA 0.45  0.45 aA 0.64  0.64 aA 0.38  0.38 aA 0.25  0.25 aA 

20 ~ 40 0.42  0.42 aA 0.33  0.33 aA 0.58  0.39 aA 0.34  0.05 aA 0.21  0.03 aA 

全磷 
(g/kg) 

40 ~ 60 0.36  0.06 aA 0.19  0.07 aA 0.59  0.45 aA 0.34  0.06 aA 0.22  0.03 aA 

注：表中数值为平均值 ± 标准差；不同小写字母表示不同采样点同一剖面深度样品间差异显著(P<0.05)；不同大写字母表示相

同采样点不同剖面深度样品间差异显著(P<0.05)。 

表 5  环境因子与不同剖面深度毛竹林土壤细菌群落相关关系的 Mantel 和偏 Mantel 检验 
Table 5  The correlation between environmental variables and bacteria in different layers of soil profiles in moso bamboo forests by  

Mantel and partial Mantel test 

土壤剖面 

深度(cm) 

全部 

环境因子 

全部 

气候因子 
年均温 年均 

降水量 

全部 

土壤因子 

pH 全氮 含水率 
(%) 

0 ~ 20  0.379** 0.261* 0.347* 0.406** 0.233*   

20 ~ 40 0.416** 0.328**   0.453**   0.487** 0.289* 0.354* 

40 ~ 60    0.262*  0.343*   

注：全部环境因子包括：土壤 pH、有机质、全氮、全磷、含水率、年均温和年均降水量；全部气候因子包括：年均温和年均降水量；

全部土壤因子包括：土壤 pH、有机质、全氮、全磷、含水率。 
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细菌/真菌比例增加，微生物功能基因的组成分布也

发生明显变化[23]。比较毛竹林土壤中不同微生物类

群对气候变化的响应发现，细菌总量与年均温和年降

水量均显著相关，但真菌和放线菌的相关性不显著。

对草地土壤微生物的研究也发现，真菌和细菌对升温

的反应不同[24]。同时，土壤细菌群落的 G+/G– 与年均

温呈显著负相关，随温度增加，革兰氏阳性细菌(G+)

所占比例下降，土壤养分环境从寡营养型向富营养型

转变[25]。随着土壤温度的升高，有机质分解增加，

导致易分解有机质含量下降，因此对养分缺乏环境耐

受力强的革兰氏阳性细菌比例通常增加[26]。但在本

研究中，毛竹林土壤有机质含量高，温度上升导致毛

竹林中物质循环加速，土壤微生物获得更充足的养

分，因此富营养型的革兰氏阴性细菌(G–)比例增加。 

毛竹林表层土细菌群落同时受到年均温和年降

水量的显著影响，而中、下层土壤中细菌群落仅受年

降水量的显著影响。气温升高直接促进表层土壤的升

温[27]，随土壤深度增加，向下传递的热量减少，因

此下层土壤细菌的群落结构受年均温的影响相对较

小。降雨决定了土壤的含水量和通气状况[28]，同时

降水影响了土壤养分组成及其在剖面中的迁移分布；

此外，降雨还影响了毛竹根系的生长，进而间接影响

了土壤微生物[29]，因此降雨影响了不同土层的细菌

群落结构。 

3.2  土壤理化性质对毛竹林土壤微生物的影响 

本研究中发现土壤理化性质与微生物总生物量

的相关性较低，但对微生物群落结构却有着显著影

响。虽然土壤类型是影响土壤微生物多样性和群落结

构的主要因素[30]，但在本研究中的毛竹林土壤类型

均为红壤，土壤有机质较为丰富，土壤养分性质差异

较小，同时研究区同属中亚热带季风气候区，高温多

雨的水热条件适合土壤微生物生长，因此不同地点的

毛竹林表层土壤微生物总生物量相对接近。 

在不同地点的毛竹林表层土壤以及不同土壤剖

面中，土壤 pH均显著影响了微生物的群落结构。毛

竹林分布区的红壤矿物风化淋溶强烈，养分贫瘠，酸、

黏、瘦特征明显[31]，同时毛竹根系向土壤分泌有机

酸，进一步加剧了土壤酸化。一般而言，pH 5 ~ 9的

环境适合微生物生长[32]，而本研究中的毛竹林土壤

pH变幅为 3.9 ~ 4.7，土壤酸性较强，由于大部分微

生物对强酸环境条件敏感，因此 pH在强酸区的较小

变化对微生物群落结构的影响程度较大。虽然毛竹林

土壤全氮、有机质和水分含量也影响微生物的生长，

但由于不同采样点间的差异较小，因此对微生物群落

结构的影响较 pH低。 

3.3  土壤细菌群落多样性及距离衰减关系 

在区域尺度上(浙江、福建、江西、湖南)，随着

采样点间距离增大(最大距离 670 km)，微生物群落相

似度降低，空间距离的增大限制了微生物的随机扩

散，导致不同地区毛竹林土壤微生物群落间的差异增

大。本研究中，β多样性随距离衰减的斜率为 –0.19 ~ 

–0.27，与盐沼沉积物中氨氧化细菌群落结构在区域

尺度(70 ~ 1 350 km)的变化斜率(k = –0.27)相近[33]。不

同毛竹林土壤剖面中，β多样性随距离衰减模式略有

不同，这可能由于气候和植被的共同作用导致。毛竹

根系发达，主要分布在 0 ~ 20 cm土层，向表层土壤

分泌了大量的有机物质(糖类、氨基酸、维生素等)，

与竹林凋落物和竹林蒸腾作用共同影响着土壤微生

物的生存环境[34–37]；随着土壤剖面深度增加，毛竹

根系分布很少，对细菌群落的影响降低[38–39]。本研

究中，表层土壤受气候和植被的影响最高，但气候因

子导致微生物群落趋异的作用弱于相同植被覆盖导

致其趋同的作用，因此，表层土壤微生物 β多样性距

离衰减斜率低于受植被影响相对较小的亚表层土壤。

不同深度剖面土壤样品中细菌 α 多样性指数之间差

异不显著，但其变化趋势也是表层土壤大于下层土

壤，与 Agnelli等[40]对森林土壤剖面中微生物的研究

结论相似。 

4  结论 

本研究针对我国东南部毛竹林分布区，在区域尺

度上(南北距离约 470 km、东西距离约 670 km)，沿

经度和纬度共设置了 5个采样点，采集 0 ~ 60 cm剖

面的土壤样本，研究毛竹林土壤微生物的群落结构的

空间分布及其影响因子。结果表明，毛竹林土壤微生

物总量在区域尺度上未呈现出明显的地带性分布，但

土壤微生物群落结构存在显著差异，气候因子和土壤

理化性质共同影响了土壤微生物群落结构，生境异质

性是空间分布的重要形成原因。随着土壤剖面深度增

加，气候因子对土壤细菌群落结构的影响减弱。地理

距离增大导致扩散限制，毛竹林土壤细菌群落间相似

度减小，其中亚表层土壤细菌群落相似度下降最快，

表层土壤由于竹林根系等的影响其距离衰减斜率低

于中间层土壤。总体而言，环境选择和扩散限制共同

影响了毛竹林土壤微生物的空间分布状况，竹林根系

对于土壤微生物群落多样性和功能具有重要的作用。

竹林生长扩散快，根系发达，在我国南方保持水土、

恢复植被和提升土壤肥力等方面起着重要作用，因此

深入研究不同气候、地形和管理方式下竹林微生物空
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间分布格局形成机制及其生态系统功能维持机制，可

以为应对全球气候变化背景下的竹林土壤可持续管

理提供理论依据。 
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Characteristics of Spatial Pattern and Influence Factors for Soil 
Microbial Community Structure in Moso Bamboo Forests in  

Middle Subtropical China 

ZHOU Sai1,2, LIANG Yu-ting1, ZHANG Hou-xi1,2, ZHUANG Shun-yao1, SUN Bo1* 
(1 State Key Laboratory of Soil and Sustainable Agriculture (Institute of Soil Science, Chinese Academy of Sciences), Nanjing  

210008, China; 2 University of Chinese Academy of Sciences, Beijing  100049, China) 

 

Abstract: This study was carried out in the main distribution area of Moso bamboo (Phyllostachys pubescens) in the 

middle subtropical zone of China, which including Zhejiang, Fujian, Jiangxi and Anhui provinces. Two sampling zones (including 

five sampling sites) were set according to the longitude and latitude, and 15 topsoil (0–20cm) and 15 soil profiles (0–60cm) were 

sampled. The spatial pattern of microbial community in the topsoil and soil profiles in Moso bamboo forests was studied based on 

phospholipid fatty acids (PLFAs) analysis and polymerase chain reaction-denaturing gradient gel electrophoresis (PCR- DGGE). 

The results indicated that soil microbial communities in the topsoils showed no apparent zonality in the total biomass and α 

diversity, but the soil bacterial community structure changed significantly among different sites. The microbial community 

structure in the topsoil was affected by both the climatic factors and the soil physicochemical properties, and the relative influence 

of the climatic factors decreased with the increase of soil depth. Significant distance-decay relationship was observed in soil 

bacterial communities which showed the decrease in similarity of bacterial community structure (β diversity) with the increase of 

geographic distance. The surface layer (0–20cm) had a less slope then the subsurface layer (20–40cm), which could be caused by 

the strong impact of roots under the Moso bamboo forest. Environmental selection combined with dispersal limitation influence 

the spatial distribution pattern of soil microbial community under Moso bamboo. 

Key words: Soil microbial community structure; α diversity; β diversity; Moso bamboo forest; Regional scale; Distance- 

decay relationship 

 

 


