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海南岛尖峰岭热带雨林土壤固碳微生物群落特征
① 

陈红利，赵志忠，吴  丹*，余玉莹，韩知序，霍红义 

(海南师范大学地理与环境科学学院，海口  571158) 

摘  要：采集海南岛尖峰岭地区低地雨林次生林、山地雨林次生林和山地雨林原始林土壤，基于绝对定量 PCR 和高通量测序技术，

探讨了热带雨林土壤中固碳微生物群落结构的多样性与组成及其影响因素。结果表明：固碳微生物的 Alpha 多样性与基因丰度均表

现为低地雨林次生林高于山地雨林原始林；尖峰岭热带雨林土壤固碳微生物优势菌门为假单胞菌门(Pseudomonadota, 44.28% ~ 

70.60%)和放线菌门(Actinomycetota, 11.95% ~ 33.73%)，优势菌属为慢生根瘤菌属(Bradyrhizobium, 11.53% ~ 31.06%)、诺卡氏菌属

(Nocardia，4.97% ~ 17.07%)、中慢生根瘤菌属(Mesorhizobium, 4.44% ~ 12.97%)、分枝杆菌属(Mycobacterium, 2.62% ~ 9.20%)、芽绿

菌属(Blastochloris，4.34% ~ 10.12%)、固氮弧菌属(Aromatoleum，1.97% ~ 5.39%)、分枝菌酸杆形菌属(Mycolicibacterium，1.71% ~ 

3.78%)、固氮螺菌属(Azospirillum，1.97% ~ 2.65%)、Methylibium (1.22% ~ 3.77%)，且以兼性自养菌为主。PCoA 与 LEfSe 分析表明，

热带雨林 3 个林型土壤固碳微生物群落存在差异，其标志物种分属放线菌纲、γ-变形菌纲、α-变形菌纲和 β-变形菌纲。RDA 分析表

明，全氮、全磷、有机碳、易氧化有机碳是驱动尖峰岭热带雨林固碳微生物群落差异的重要影响因素。 
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Soil Carbon Sequestering Microbial Communities in Jianfengling Tropical Rainforests of 
Hainan Island 
CHEN Hongli, ZHAO Zhizhong, WU Dan*, YU Yuying, HAN Zhixu, HUO Hongyi 
(School of Geography and Environmental Sciences, Hainan Normal University, Haikou  571158, China) 

Abstract: Soil samples were collected from the lowland rainforest secondary forests, montane rainforest secondary forests, and 

montane rainforest primary forests in the Jianfengling of Hainan Island, absolute quantification PCR and high-throughput 

sequencing technology were used to explore the diversity and composition of carbon sequestering microbial community structure 

in soil and its influencing factors. The results showed that both α diversity and gene quantity of carbon-fixing microorganisms 

were higher in lowland rainforest secondary forest than in montane rainforest primary forest. The dominant phyla of soil 

carbon-fixing microorganisms in the Jianfengling rainforest were Actinomycetota (11.95%–33.73%) and Pseudomonadota 

(44.28%–70.60%), the dominant genera were Bradyrhizobium (11.53%–31.06%), Nocardia (4.97%–17.07%), Mesorhizobium (4.44%– 

12.97%), Mycobacterium (2.62%–9.20%), Blastochloris (4.34%–10.12%), Aromatoleum (1.97%–5.39%), Mycolicibacterium 

(1.71%–3.78%), Azospirillum (1.97%–2.65%) and Methylibium (1.22%–3.77%), and facultative autotrophs were predominant. 

PCoA and LEfSe analyses revealed the differences in soil carbon sequestration microbial communities among the three forest 

types of tropical rainforest, with marker species belonging to Actinomycetes, γ-Proteobacteria, α-Proteobacteria and 

β-Proteobacteria, respectively. RDA analysis showed that total nitrogen, total phosphorus, organic carbon and readily oxidizable 

carbon were important soil factors for the differences. 
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土壤是陆地生态系统中重要的有机碳库，其碳储

量约为大气中碳储量的 2 倍、植被中碳储量的 3 倍，

因而土壤碳库的微小损失可能会对未来大气 CO2 浓

度产生重大影响[1]，土壤碳固存问题成为当前的研究
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热点之一。 

生物固碳是陆地生态系统中最直接有效的 CO2

固定途径[2]，其中自养微生物是将 CO2 转化为有机

碳的重要触发器，在土壤有机碳库的积累中起着关键

作用[3]。自养微生物具有很强的环境适应能力，广泛

地分布在各生态系统中，并能在植物难以生存的各

种极端环境下进行 CO2 的固定，如深部高盐缺氧盆

地 [4]、南极常年冰封湖泊[5]、火山沉积物[6]等。据研

究，全球陆地土壤的自养微生物每年可捕获大气

0.5% ~ 4.1% 的 CO2，总量达 C 0.6 ~ 4.9 Gt [7]。  

在全球 CO2 循环中，热带雨林由于其巨大的初

级生产力，是除海洋外最重要的源与汇。全球热带雨

林在自然状态下是一个净汇，热带雨林的碳储量达

7.65×1011 t 以上[8]，与全球大气中的碳储量几乎相当。

有研究表明，热带地区土壤碳库对温度和 CO2 浓度

变化极为敏感[9]，其中热带森林土壤碳库对温度变化

尤为敏感[10]，因而在全球气候变化背景下，对热带

雨林土壤碳库的研究尤为重要。 

尖峰岭自然保护区是我国保存最为完整的热带

原始森林林区之一，属热带北缘类型，是生物多样性

研究热点地区。在微生物层面，已对该保护区细菌[11]、

真菌[12]和植物内生菌[13]的群落特征展开了较多的研

究，但关于土壤固碳微生物群落结构特征的研究尚未

见报道。依据能量来源可将自养微生物分为光能自养

微生物与化能自养微生物，目前探明的自养微生物固

碳途径共有 6 条。其中，卡尔文循环是光能型与化能

型自养微生物固定 CO2 的主要途径，核酮糖-1,5-二磷

酸羧化 /加氧酶 (RubisCO)是该循环中的关键酶。

RubisCOⅠ大亚基的编码基因 cbbL 基因具有高度的

保守性[14-15]，因而常作为固碳细菌标记物用于不同生

态系统土壤固碳微生物群落特征的研究[7,16-17]。基于

以上，本研究以尖峰岭热带雨林下低地雨林次生林、 

山地雨林次生林和山地雨林原始林 3 种林型土壤为

研究对象，以 cbbL 基因为标记物，利用绝对定量 

PCR 和高通量测序技术对林下土壤固碳微生物的群

落结构与多样性进行分析，并对影响尖峰岭热带雨林

土壤固碳微生物群落变化的环境因子进行探讨，以期

为提高热带雨林土壤固碳潜力和林业可持续管理提

供理论依据与数据支撑。 

1  材料与方法 

1.1  研究区概况 

研究区位于海南省西南部尖峰岭国家级自然保

护区(18°20′N ~ 18°57′N, 108°41′E ~ 109°12′E) ，属低

纬度热带岛屿季风气候，年均温为 19.7 ℃，年均降

水量 2 651.6 mm，降水集中在 5—10 月，干湿两季

明显。尖峰岭自然环境十分优越，植被类型丰富，在

海拔 800 m 以下地段分布着低地雨林，以青梅林、鸭

脚木林以及海南榄仁、厚皮林常见，在海拔 800 ~ 

1 200 m 地段分布着山地雨林，以陆均松林、海南紫

荆林以及栲林常见，土壤类型以砖黄壤、黄壤为主。 

1.2  样品采集 

2023 年 5 月于尖峰岭低地雨林次生林(DC)、山地

雨林次生林 (SC)以及山地雨林原始林 (SY) 3 个林型进

行土壤样品采集。每个林型设置 3 块样地(20 m× 20 m)，

各样地内设置 6 个重复，每个重复土样在去除地表约

5 cm 厚的地表植被和覆盖物后，由直径 7 cm 的土钻取

6 钻土壤混合而成，取样深度为 0 ~ 20 cm，3 种林型共

采集 54 个(3×3×6)土样。新鲜土样去除植物根系和石块

等侵入体，过 2 mm 筛后分成 2 份，一份用灭菌离心管

封装后放入冰桶带回实验室，并于 –70 ℃ 冷冻保存用

于分子生物学分析，另一份土样待室内自然风干后用于

土壤基本理化性质的测定。样地基本情况如表 1 所示。 

表 1  样地基本情况 
Table 1  Basic information of sampling sites 

样地 森林类型 海拔(m) 坡度(°) 土壤类型 优势种 

SY1 山地雨林原始林 1 144 11 黄壤 陆均松(Dacrydium pectinatum)、细刺栲(Castanopsis tonkinensis)、 

九节(Psychotria hainanensis) 

SY2 山地雨林原始林 1 097 17 黄壤 陆均松、细刺栲、九节 

SY3 山地雨林原始林 1 066 15 黄壤 陆均松、细刺栲、九节 

SC1 山地雨林次生林 969 28 黄壤 鸡毛松(Dacrycarpus imbricatus)、九节、大叶白颜(Gironniera subaequalis) 

SC2 山地雨林次生林 900 16 黄壤 鸡毛松、九节、大叶白颜 

SC3 山地雨林次生林 828 5 黄壤 鸡毛松、九节、大叶白颜 

DC1 低地雨林次生林 787 28 砖黄壤 青梅(Vatica mangachapoi)、白茶(Koilodepas hainanensis)、 

细子龙(Amesiodendron chinensis) 

DC2 低地雨林次生林 640 14 砖黄壤 青梅、白茶、细子龙 

DC3 低地雨林次生林 498 22 砖黄壤 青梅、蝴蝶树(Heritiera parvifolia)、厚皮树(Lannea coromandelica) 
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1.3  分析方法 

1.3.1  土壤理化性质测定     采用酸度计测定

土壤 pH，水土比 (V︰m)为 2.5︰1[18]；土壤含水

量 (SWC)在 105 ℃  烘箱中过夜干燥至恒重后测

定，用质量分数表示 [18]；土壤全氮 (TN)采用凯氏

定氮法测定 [18]；土壤全磷 (TP)采用碱熔–钼锑抗

比色法测定 [18]；土壤有机碳(SOC)采用重铬酸钾–

浓硫酸加热法测定 [18]；土壤易氧化有机碳  (ROC) 

采用高锰酸钾氧化法测定 [19]；土壤粒径采用激光

粒度仪测定 [20]。  

1.3.2  土壤总 DNA 提取    采用 Powersoil DNA 

Isolation Kit(MOBIO.USA)试剂盒提取土壤总 DNA，

操作流程按照试剂盒说明书进行。DNA 提取完毕

后，取 2 μL DNA 溶液使用超微量紫外可见分光光度

计 (Nanodrop ND1000，USA)检测浓度和纯度，并用

1% 琼脂糖凝胶电泳检测 DNA 完整性。 

1.3.3  土壤固碳功能基因 cbbL 扩增与测序    固

碳 功 能 基 因 cbbL 扩 增 的 上 游 引 物 为 K2f 

(ACCAYCAAGCCSAAGCTSGG)，下游引物为 V2r 

(GCCTTCSAGCTTGCCSACCRC)，片段长度为 492 ~ 

495 bp。PCR 反应体系(25 μL)： 5×Reaction Buffer

缓冲液 5 μL，5×High GC Buffer 缓冲液 5 μL，2.5 mmol/L 

dNTPs 2 μL，正、反向引物各 1 μL，Q5 DNA 聚合酶

0.25 μL，模板 DNA 2 μL，ddH2O 8.75 μL。PCR 反应

条件：98℃预变性 30 s，使模板 DNA 充分变性，然

后进入扩增循环(98 ℃保持 15 s 使模板变性，后降温

至 50 ℃ 保持 30 s 退火，在 72 ℃ 保持 30 s 使引

物在模板上延伸合成 DNA，完成 1 个循环)，重复循

环 27 次使扩增的 DNA 片段大量累积，最后在 72 ℃

保持 5 min 使产物延伸完整，4 ℃保存。PCR 扩增

反应仪为 ABI 2720。 

PCR 产物纯化后送至上海派森诺公司采用

Illumina 平台对群落 DNA 片段进行双端测序。使用

Vsearch 方法对原始测试数据进行拼接、质控、优化，

获得高质量序列，在 97%[21]相似度水平下对高质量

序列进行聚类，输出代表序列和操作分类单元(OTU)

表 ， 通 过 比对 NT 数 据 库 (Nucleotide Sequence 

Database)，对 OTU 代表序列进行物种分类注释，得

到分类鉴定结果。 

1.3.4  土壤固碳细菌数量测定     采用绝对定量 

PCR(AQ-PCR)方法检测固碳微生物  cbbL 基因丰

度，采用同上 K2f/V2r 引物。反应体系：2×SYBR 

real-time PCR premixture 10 µL，10 μmol/L 上游和下

游引物各 0.4 μL。反应条件：95 ℃ 预变性 5 min，

后进入扩增循环(95 ℃ 变性 15 s，后降温至 60 ℃ 

保持退火 30 s，完成 1 个循环)，重复 40 个循环。实

时荧光定量 PCR 仪：LightCycler480I.384，Roche。 

1.4  数据处理与分析    

使用 Excel 2010 和 SPSS 19.0 软件对数据进行处

理与统计分析，利用单因素方差分析  (one-way 

ANOVA)与最小显著性差异(LSD)法对各样地间变量

进行多重比较(α=0.05)；使用 Origin 2021 绘制固碳

基因定量丰度图，使用 QIIME2(2019.4)程序进行固碳

微生物门、属水平的群落组成分析；采用 R 4.3.0 程

序的“ape”包进行主坐标分析(PCoA)、“Vegan”包

进行冗余分析(RDA)，并使用“rdacca.hp”包基于冗

余分析的校正 R2 结果进行层次分割确定单个环境变

量对群落结构差异的贡献率[22]，同时借助“ggplot2”

包进行相应的绘图。 

2  结果与分析 

2.1  各林型土壤理化性质 

尖峰岭热带雨林不同林型土壤理化性质存在差

异，山地雨林原始林土壤 pH 及 TN、SOC、ROC 含

量总体上高于其他林型，但 TP、Clay 含量低于其他

林型。低地雨林次生林的 Clay、Silt 含量高于其他林

型，但 TN 含量低于其他林型。山地雨林次生林 SWC

高于其他林型，其余指标总体上均介于其他两个林型

之间(表 2)。 

2.2  各林型土壤固碳微生物多样性 

对各林型土壤固碳微生物进行高通量测序分

析，山地雨林原始林 3 块样地分别得到 61 007、

54 305、71 572 条有效序列，山地雨林次生林 3 块

样地分别得到 62 289、654 112、617 689 条有效序

列，低地雨林次生林 3 块样地分别得到 55 801、56 152、

71 950 条有效序列。可以看出，随着测序深度的加

深，群落的 Chao1 丰富度估计指数以及 Shannon 多

样性指数逐渐到达平台，表明测序结果足够反映当

前样本所包含的多样性，已基本覆盖土壤中的所有

物种(图 1)。 

土壤固碳微生物群落多样性主要是由反映群

落多样性的 Shannon 指数、Simpson 指数以及表征

群落丰度的 Chao1 指数、Observed species 指数来

表示(表 3)。3 个林型的土壤固碳微生物群落 α 多样

性指数总体呈现低地雨林次生林>山地雨林次生林

>山地雨林原始林趋势。除 Simpson 指数外，山地

雨林次生林与其他两个林型的多样性指数均无显

著差异。 
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表 2  各林型土壤基本理化参数 
Table 2  Soil basic physicochemical parameters under different forest types 

样地 TN (g/kg) TP (g/kg) SOC (g/kg) ROC (g/kg) pH 

SY1 1.85 ± 0.06 a 0.04 ± 0.00 g 25.38 ± 0.92 b 10.74 ± 0.36 b 4.38 ± 0.22 b 

SY2 1.69 ± 0.06 b 0.06 ± 0.00 f 18.08 ± 0.43 e 6.90 ± 0.30 e 4.90 ± 0.18 a 

SY3 1.87 ± 0.06 a 0.06 ± 0.01 f 26.73 ± 1.51 a 14.70 ± 0.57 a 3.78 ± 0.12 e 

SC1 1.00 ± 0.03 f 0.12 ± 0.00 b 11.99 ± 0.16 f 5.08 ± 0.09 f 4.12 ± 0.08 d 

SC2 1.50 ± 0.03 d 0.09 ± 0.01 d 19.55 ± 0.14 d 7.61 ± 0.47 d 4.17 ± 0.06 cd 

SC3 1.23 ± 0.03 e 0.11 ± 0.00 c 17.55 ± 0.18 e 5.44 ± 0.18 f 4.1 ± 0.08 d 

DC1 1.61 ± 0.09 c 0.10 ± 0.00 cd 22.09 ± 0.52 c 9.61 ± 0.69 c 3.77 ± 0.30 e 

DC2 0.79 ± 0.03 g 0.07 ± 0.01 e 10.47 ± 0.85 g 2.88 ± 0.38 h 4.23 ± 0.09 bc 

DC3 0.99 ± 0.03 f 0.19 ± 0.02 a 12.44 ± 0.49 f 3.53 ± 0.34 g 4.35 ± 0.09 bc 

样地 SWC (%) Clay (%，V/V) Silt (%，V/V) Find sand (%，V/V) Coarse sand (%，V/V)

SY1 13.50 ± 1.00 ef 1.79 ± 0.04 g 19.27 ± 0.15 g 17.08 ± 0.2 d 61.65 ± 0.26 b 

SY2 18.88 ± 0.85 c 1.68 ± 0.11 g 19.18 ± 2.48 g 13.34 ± 1.33 e 66.89 ± 3.60 a 

SY3 16.85 ± 1.39 d 5.47 ± 0.23 c 56.98 ± 3.00 b 26.9 ± 1.32 a 11.36 ± 2.75 e 

SC1 13.32 ± 1.27 f 4.15 ± 0.09 d 24.72 ± 0.51 e 22.79 ± 0.33 b 48.48 ± 1.10 d 

SC2 20.17 ± 0.89 b 5.64 ± 0.36 bc 39.50 ± 1.25 c 11.45 ± 0.18 f 43.39 ± 1.69 cd 

SC3 16.94 ± 1.09 d 3.74 ± 0.1 e 40.56 ± 1.52 c 13.53 ± 1.13 e 42.7 ± 2.84 d 

DC1 24.72 ± 1.29 a 6.26 ± 0.11 a 73.91 ± 1.6 a 20.33 ± 1.33 c 0.18 ± 0.21 e 

DC2 14.62 ± 1.15 e 3.4 ± 0.09 f 22.42 ± 0.91 f 22.53 ± 0.9 b 52.12 ± 2.08 bc 

DC3 9.02 ± 0.43 g 5.77 ± 0.13 b 31.57 ± 1.24 d 20.5 ± 0.81 c 42.44 ± 2.14 bc 

注：同列不同小写字母表示不同样地之间差异显著(P<0.05)；TN：全氮；TP：全磷；SOC：土壤有机碳；ROC：土壤易氧化有机

碳；SWC：土壤含水量；Clay：黏粒；Silt：粉粒；Find sand：细砂；Coarse sand：粗砂；下同。 

 

图 1  尖峰岭热带雨林土壤固碳微生物稀释曲线 
Fig. 1  Rarefaction curves of soil CO2-fixing microorganisms in Jianfengling tropical rainforests 

表 3  各林型土壤固碳微生物多样性指数 
Table 3  Diversity indexes of soil CO2-fixing microorganisms in different forest types 

样地 Chao1 指数 Observed species 指数 Simpson 指数 Shannon 指数 

SY1 7 984.87 ± 387.52 ab 4 545.88 ± 228.72 ab 0.98 ± 0.00 b 8.72 ± 0.11 b 

SY2 5 836.12 ± 764.70 b 3 849.12 ± 519.48 b 0.99 ± 0.00 ab 8.97 ± 0.29 ab 

SY3 7 732.00 ± 317.25 ab 4 605.38 ± 182.78 ab 0.98 ± 0.00 b 8.79 ± 0.06 b 

SC1 7 469.56 ± 1148.11 ab 4 473.38 ± 654.14 ab 0.99 ± 0.00 ab 9.30 ± 0.29 ab 

SC2 7 884.16 ± 274.61 ab 5 065.17 ± 175.34 ab 0.99 ± 0.00 a 9.81 ± 0.07 ab 

SC3 7 575.55 ± 1008.81 ab 4 594.02 ± 592.92 ab 0.99 ± 0.00 ab 9.33 ± 0.33 ab 

DC1 10 980.09 ± 524.81 a 6 146.40 ± 340.06 a 0.99 ± 0.00 a 9.98 ± 0.15 a 

DC2 9 316.99 ± 1189.71 a 5 781.80 ± 711.47 ab 0.99 ± 0.00 a 10.11 ± 0.33 a 

DC3 10 349.47 ± 356.72 a 6 178.80 ± 261.46 a 0.99 ± 0.00 ab 9.85 ± 0.14 ab 
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2.3  各林型土壤固碳微生物基因丰度 

绝对定量 PCR 分析结果表明(图 2)，山地雨林

原始林土壤固碳微生物的基因丰度在 1.06×106 ~ 

2.91×106 copies/g 干土，山地雨林次生林基因丰度在

2.91×106 ~ 4.76×106 copies/g 干土，低地雨林次生林

基因丰度在 2.21×106 ~ 3.70×106 copies/g 干土，基因

丰度总体呈现山地雨林次生林>低地雨林次生林>山

地雨林原始林，其中 SC2、SC3 样地基因丰度显著高

于 SY3 样地(P<0.05)，其余样地间均无显著差异。 

2.4  各林型土壤固碳微生物群落组成 

本研究中，3 个林型土壤所得序列共注释到固碳

微生物归属 9 个门，15 个纲，27 个目，55 个科，95

个属。门水平上(图 3A)，假单胞菌门(Pseudomonadota)

和放线菌门(Actinomycetota)为各林型的主要菌门，两

大菌门在山地雨林原始林的 3 个样地中平均占比为

70.6%、11.95%，在山地雨林次生林中平均占比为

50.76%、19.28%，在低地雨林次生林中平均占比为

44.28%、33.73%。在属水平上(图 3B)，对前 30 个属

进行分析，慢生根瘤菌属(Bradyrhizobium，11.53% ~ 

31.06%)、诺卡氏菌属(Nocardia，4.97% ~ 17.07%)、

中慢生根瘤菌属(Mesorhizobium，4.44% ~ 12.97%)、 

 

(柱图上方不同小写字母表示各样地间差异显著(P<0.05)) 

图 2  各林型土壤 cbbL 基因丰度 
Fig. 2  Abundances of cbbL genes in soils of different forest types 

 
分枝杆菌属(Mycobacterium， 2.62% ~ 9.20%)、芽绿

菌属(Blastochloris，4.34% ~ 10.12%)、固氮弧菌属

(Aromatoleum，1.97% ~ 5.39%)、分枝菌酸杆形菌属

(Mycolicibacterium，1.71% ~ 3.78%)、固氮螺菌属

(Azospirillum，1.97% ~ 2.65%)、Methylibium (1.22% ~ 

3.77%)9 个属在各林型样地中的相对丰度均大于 1%， 

 

图 3  不同林型土壤固碳微生物在门(A)、属(B)水平上的群落结构组成 
Fig. 3  Community structure compositions of CO2-fixing microorganisms at phylum(A) and genus(B) levels in soil of different forest types 
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为优势菌属。其中，在山地雨林原始林中主要的优势

菌属为慢生根瘤菌属(31.06%)和芽绿菌属(10.12%)；

在山地雨林次生林中主要的优势菌属为慢生根瘤菌

属(17.15%)和中慢生根瘤菌属(12.97%)；在低地雨林

次生林中主要的优势菌属为诺卡氏菌属(17.07%)和

慢生根瘤菌属(11.53%)。 

2.5  各林型土壤固碳微生物群落结构差异 

本研究共得到 113 496 个 OTU。其中，样地 DC1、

DC2、DC3 独有的 OTU 分别为 10 478、10 866、16 294

个，样地 SC1、SC2、SC3 独有的 OTU 分别为 6 783、

9 038、7 912 个，样地 SY1、SY2、SY3 独有的 OTU

分别为 7 588、7 786、8 046 个，但仅有 232 个 OTU

由所有林型共有 (图 4)。为分析群落差异情况，基于

不同林型各样地 OTU 丰度进行 PCoA 分析(图 5)，

发现总体上各样地按林型集聚，其中山地雨林原始林

的固碳微生物群落结构与另外两个林型的距离较远

即差异较大，山地雨林次生林与低地雨林次生林间的

群落结构差异较小。 

 

图 4  各林型土壤固碳微生物 OTU 花瓣图 
Fig. 4  OTU flower of soil CO2-fixing microorganisms in different 

forest types 

 

图 5  基于 OTU 丰度的 PCoA 分析 
Fig.5  PCoA analysis based on OTU abundance 

 

为进一步确定不同林型间的差异物种即标志物

种，基于物种相对丰度进行 LEfSe 分析(LDA>4)，结

果显示，在不同林型间共得到 38 个差异标志物(图

6A)。在属水平上，低地雨林次生林中的标志物种为

放线菌纲下的诺卡菌属  (Nocardia)、分枝杆菌属

(Mycobacterium)、分枝菌酸杆形菌属 (Mycoliciba-

cterium)、假诺卡氏菌属(Pseudonocardia)、Phaeovulum

和 γ-变形菌纲下的嗜盐红螺菌属 (Halorhodospira)，

山地雨林次生林的标志物种为 γ-变形菌纲下的硫网

菌属 (Thiodictyon)、α-变形菌纲下的中华根瘤菌属 

(Sinorhizobium)和中慢生根瘤菌属 (Mesorhizobium)，

山地雨林原始林中为 α-变形菌纲下的芽绿菌属 

(Blastochloris)、慢生根瘤菌 (Bradyrhizobium)、假根

瘤菌属(Pseudorhizobium)和 β-变形菌纲下的红长命

菌属 (Rubrivivax)、固氮弧菌属(Aromatoleum)(图 6B)。 

2.6  环境因子对固碳微生物群落的影响 

为分析影响尖峰岭热带雨林土壤固碳微生物群

落的影响因素，基于属水平对固碳微生物群落结构与

环境因子进行了 RDA 分析，结果表明，固碳微生物

群落组成与环境因子的变化显著相关 (校正 R2= 

0.706，P=0.001)，第一、二排序轴共解释了 37.87% 的

固碳微生物群落差异。其中 ROC(P=0.001)、SOC 

(P=0.001) 、 TP(P=0.001) 、 TN(P=0.001) 、 SWC(P= 

0.006)、Clay(P=0.017)、Find sand(P=0.013)对土壤固

碳微生物的属水平达到显著影响(图 7A)。环境因子

贡献率表明其在驱动群落组成差异中的重要性，其中

ROC、SOC、TP、TN 对群落差异的贡献率较大，分

别为 13.20%、10.25%、10.57%、11.04%(图 7B)。 

3  讨论 

本研究通过绝对定量 PCR 分析，在尖峰岭热带

雨林中发现了相当数量的土壤固碳微生物，其 cbbL

基因数量高于湿地[23]、旱地[24]，低于稻田[2]、草原[25]，

但其检出的 OTU 丰度普遍高于上述生态系统。在本

系统内，cbbL 基因数量、群落多样性均表现为低地

雨林次生林高于山地雨林原始林。目前关于森林类型

对土壤微生物群落的影响机制尚无统一的结论，但大

量研究表明土壤微生物多样性随着海拔的升高而减

小[11,26-27]。本研究中，样地海拔梯度较大，海拔可对

区域尺度下的水热条件进行再分配，温度深刻地影响

着微生物的活性与组成[28-29]，因此高海拔地区的低温

可能会阻碍微生物生长并降低其多样性[30]。一般而

言，土壤有机质含量与固碳微生物数量呈正相关[2,17]。 
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(A：得分大于 4 的物种显示在柱状图中，LDA 得分越高表明差异越显著；B：从内到外的彩色节点代表从门至属的分类学水平，无显著

差异以空心圆圈表示，实心圆为差异物种，圆圈的直径代表物种的丰度) 

图 6  不同林型中差异物种的 LDA 得分情况(A)和进化分支图(B)  
Fig. 6  LDA scores (A) and evolutionary branches of different species (B) in different forest types 

 

图 7  尖峰岭热带雨林固碳微生物群落结构与环境因子的冗余分析 
Fig. 7  Redundancy analysis between CO2-fixing microorganisms community structure and environmental factors in Jianfengling tropical 

rainforest 

 
但本研究中山地雨林原始林表现出较低的固碳微

生物数量和更高的有机碳含量，这可能是由于低

地雨林次生林多受人类活动干扰，地上植被密度

较小，植物根系对土壤的固定能力较弱，因而土

壤中的有机质易受雨水淋溶作用而流失，区内原

始林则由于相对稳定的环境使得土壤中有机碳得

以长期积累。  

尖峰岭热带雨林中的固碳微生物主要分属假单胞

菌门(Pseudomonadota)和放线菌门(Actinomycetota)，这

与大多数学者关于土壤固碳微生物的研究一致[31-33]。

自养固碳微生物依据碳源获取途径不同可分为专性

自养微生物与兼性自养微生物，本研究中的优势菌



第 1 期 陈红利等：海南岛尖峰岭热带雨林土壤固碳微生物群落特征 71 

 

http://soils.issas.ac.cn 

属以兼性自养微生物为主，与在火山沉积物[6]、毛

竹林 [33]以及农田[34]中关于土壤固碳微生物的研究结

果一致，如慢生根瘤菌属(Bradyrhizobium)、中慢生

根瘤菌属(Mesorhizobium)、诺卡氏菌属(Nocardia)、

分枝杆菌属(Mycobacterium)、固氮螺菌属(Azospirillum)、

Methylibium 等均为兼性自养菌[6,35-36]。专性自养菌以

CO2 为碳源，利用光或无机物(硫化氢、铵盐、氢气

等)氧化产生的化学能作为能量自养生长，而兼性自

养菌能适应更多的环境条件，其还可利用有机物为碳

源，从光与有机物的氧化中获得能量进行异养生长，

如在各林型中均为优势种群的慢生根瘤菌，既可以利

用 CO2 为碳源，以氢气为供氢体还原 CO2 合成有机

质进行自养生长，还可利用有机酸为碳源进行异养生

长[37]。因而，在有机物质与无机物质共存的土壤环

境中，适应能力更强的兼性自养菌成为土壤中优势的

固碳种群。 

本研究中，TN、TP 以及 SOC、ROC 解释了较

多的固碳微生物群落差异，是驱动尖峰岭热带雨林

固碳微生物群落结构变化的重要环境因子，这与当

前多数的研究结果一致[7,31-32] 。但当前许多研究表

明 pH 是影响土壤固碳微生物群落结构的重要环境

因子，如在 Qin 等[25]、苏鑫等[32]、刘彩霞等[33]的

研究中分别在 pH 5.82 ~ 7.19、6.43 ~ 6.61、3.99 ~ 

4.48 发现土壤固碳微生物群落结构受到 pH 的显著

影响，但本研究中土壤 pH 在 3.77 ~ 4.90，表现为

对土壤固碳微生物群落无显著影响，这可能是由于

在各环境因子的综合作用下掩盖了 pH 对土壤固

碳微生物群落结构的影响，具体情况还有待进一

步研究。  

4  结论 

尖峰岭热带雨林生态系统中低地雨林次生林

土壤固碳微生物群落的多样性与数量均高于热带

雨林原始林，但或因热带雨林原始林拥有更稳定的

固碳环境导致其有机碳含量更高，这表明低地雨林

次生林有相当的固碳潜力，后续森林管理中建议加

大对低地雨林次生林的保护。在群落组成方面，尖

峰岭热带雨林固碳微生物组成十分丰富，主要分属

放线菌门与假单胞菌门两大菌门，优势菌属以兼性

自养菌为主。热带雨林中各林型固碳微生物群落结

构差异较大，具体表现为低地雨林次生林、山地雨

林次生林二者与山地雨林原始林的差异较突出，

TN、TP、SOC、ROC 是驱动固碳微生物群落差异

的重要因素。 
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