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摘  要：为探究城市景观竹林对土壤微生物群落的影响，选取上海辰山植物园种植的 3 种景观竹，利用 Illumina MiSeq 高通量测序

结合土壤理化指标分析研究了不同景观竹林对土壤理化性质和微生物群落结构特征的影响。结果表明：不同竹林土壤全磷、有效磷、

有机质、全氮、全钾含量和电导率存在显著差异(P<0.05)；土壤细菌丰富度和多样性指数在毛竹林土壤中最高，在淡竹林土壤中最

低；土壤细菌优势门为放线菌门(Actinobacteriota)、变形菌门(Proteobacteria)、酸杆菌门(Acidobacteriota)和绿弯菌门(Chloroflexi)，真

菌优势门为子囊菌门(Ascomycota)，其中放线菌门和绿弯菌门在淡竹林土壤中的相对丰度最高，且显著高于其他竹林，而变形菌门、

粘球菌门(Myxococcota)的相对丰度在毛竹林土壤中最高，土壤真菌优势门在不同竹林间的差异不显著。此外，土壤细菌群落结构和

丰度受土壤 pH、硝态氮、电导率、全磷、铵态氮、含水率、速效钾和微生物生物量碳影响显著，而真菌群落变化受全磷、电导率

和全钾影响显著。 
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Soil Microbial Community Structures Under Three Urban Landscape Bamboo Forests 
FU Hao1,2, ZENG Xinhua2, SONG Zhilin1, LAN Siren1, HUANG Weichang1,2* 
(1 College of Art and Landscape Architecture, Fujian Agriculture and Forestry University, Fuzhou  350002, China; 2 Plant 
Conservation Center of East China Wild and Endangered Resources, Shanghai Chenshan Botanical Garden, Shanghai    
201602, China) 

Abstract: To explore the effects on soil microbial community, different urban landscape bamboo forests (Phyllostachys edulis, P. 

iridescens and P. glauca) were chosen in the Chenshan Shanghai Botanical Garden as the study area. Illumina MiSeq 

high-throughput sequencing technology and soil physicochemical indexes were used. The results showed that the contents of soil 

total phosphorus (TP), available phosphorus (AP), organic matter (OM), total nitrogen (TN), total potassium (TK) and electric 

conductivity (EC) were significantly different among the three bamboo forests. The Sobs and Shannon indexes of soil bacteria 

were highest under P. edulist and lowest under P. glauca. Actinobacteriota, Proteobacteria, Acidobacteriota and Chloroflexi were 

the dominant phyla of soil bacteria, while Ascomycota was the dominant soil fungi. Meanwhile, the relative abundance of 

Actinobacteriota and Chloroflexi were significantly higher under P. glauca, while the relative abundance of Proteobacteria and 

Myxococcota were the highest under P. edulis. However, there was no significant difference in the dominant phyla of soil fungi 

among the three bamboo forests. Meanwhile, the community composition of soil bacterial was significantly correlated with pH, 

nitrate nitrogen (NN), EC, TP, ammonium nitrogen (AN), moisture content (MC), AK and microbial biomass carbon (MBC), 

while the fungal community was significantly affected by TP, EC and TK. 

Key words: Landscape bamboo; Soil physiochemical index; Soil microorganism; Diversity; Function prediction 
 

土壤微生物是城市生态系统中的一部分，对城市

绿地养分循环起着重要作用[1]。它们参与有机质分

解、驱动养分循环、活化土壤中的营养元素，对外界

环境条件的变化十分敏感，经常用来反映土壤质量和

健康状况[2]。微生物群落结构在不发生人为或自然干

扰的情况下，一般处于相对稳定的状态[3]。然而，当
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前城市地区的扩张增加了人类活动对土壤的影响，改

变了城市绿地环境，塑造了新的植被格局[4]，这对城

市土壤微生物的影响巨大。 

随着城市建设要求的不断提高，景观竹被广泛应

用于城市各类绿地当中，其与林下植被搭配形成了具

有很高观赏性和一定经济价值的竹林景观。上海在

20 世纪 90 年代末就开始在各类绿地中广泛使用竹林

景观美化城市风貌[5]。然而，竹林的应用可能会显著

改变区域土壤理化性质，也会影响土壤微生物的组成

和丰度。赵天心等[6]研究显示，毛竹替代阔叶树种或

马尾松形成纯林后，土壤细菌结构较真菌结构变化响

应更敏感，随着毛竹种植的时间增加最上层土壤细菌

群落呈现出抗干扰性。王树梅等[7]对带状采伐后毛竹

林土壤细菌群落的变化进行分析，发现采伐宽度可以

改变土壤有效磷、全钾、速效钾、有机质、全氮、碱

解氮含量等土壤指标，土壤微生物群落丰富度也随着

采伐宽度呈现先升后降的趋势。翟婉璐等[8]研究显

示，覆盖经营措施会导致雷竹林表层土壤 pH 逐年降

低，土壤有机质及氮、磷、钾等养分含量逐渐增加，

土壤细菌丰度与多样性随时间变化，变形菌门丰度上

升明显。  

上述研究侧重于自然竹林和经济竹林生态，对城

市竹林生态有一定的指导意义却也缺少针对性，关于

城市绿地竹林景观的研究目前也多集中于造景配置、

竹种栽植与养护技术等[9]。因此，本研究从城市园林

视角出发，以上海绿地景观中常见的毛竹、红哺鸡竹

和淡竹林为研究对象，通过土壤理化指标分析和微生

物 Illumina MiSeq 高通量测序，开展城市绿地不同景

观竹林对土壤理化性质以及微生物群落影响的研究，

以明晰景观竹林对土壤微环境的潜在影响，为不同绿

地竹林的栽植提供科学依据，同时也可以为研究城市

园林绿化提供新思路。  

1  材料与方法 

1.1  研究区概况 

研究地点位于上海辰山植物园内，属于北亚热带

季风湿润气候，最高气温 37.6 ℃，最低气温–8.9 ℃，

年均温为 15.6 ℃，年均日照时数 1 817 h，年均降水

量 1 313 mm[5]。竹园位于植物园内北面，占地约

30 000 m2，主要种植土壤来源于浙江安吉，pH 5.5，

为偏酸性红壤，后加入少量有机质、草炭、肥料混合。

自 2016 年竹园改建至今，已有景观竹 70 余种，呈片

状分散布局，面积在 200 ~ 1 600 m2，均采取统一管

理措施。其中，在城市绿地中应用最为广泛的毛竹、

红哺鸡竹(以下简称红竹)、淡竹的成林应用面积大、

群落稳定，为本研究试验样地。 

1.2  样品采集 

选择毛竹(9 500 株/hm2)、红竹(25 000 株/hm2)、

淡竹(40 000 株/hm2)3 种竹林，在每种竹林内按 3 m

间隔设置 9 个取样样地(4 m × 4 m)，共计 27 块。在

每块样地去除表层落叶等杂物后采用五点取样法采

集 0 ~ 20 cm 土层土壤样品，装入无菌袋自封后写上

标签。土样运回实验室后，各样品分两份，一份在阴

凉处铺平进行自然风干、研磨、过 60 目筛后用于土

壤理化性质测定；一份用四分法取细土置于 20℃冰

箱保存并尽快用于 Illumina MiSeq 高通量测序。 

1.3  土壤理化指标测定 

土壤 pH 采用电位法测定；电导率(EC)采用电导

法测定；全氮(TN)、全磷(TP)和全钾(TK)分别采用凯

氏定氮法、钼锑抗比色法和火焰光度计法测定；铵态

氮(AN)和硝态氮(NN)采用靛酚蓝比色法和紫外分光

光度法测定；有效磷(AP)和速效钾(AK)采用钼锑抗比

色法和火焰光度计法测定；有机质(OM)和微生物生

物量碳(MBC)采用重铬酸钾外加热法和氯仿熏蒸法

测定；含水率(MC)采用烘干法测定[10]。 

1.4  土壤微生物高通量测序 

利用 Fast DNA Spin Kit for Soil(MP Biomedicals，

美国)提取土壤总 DNA，并用 1% 的琼脂糖凝胶电泳

检测 DNA 质量，使用 NanoDrop 2000 测定 DNA 浓

度和纯度；使用引物 338F(5′-ACTCCTACGGGAGG 

CAGCAG-3′)和 806R(5′-GGACTACHVGGGTWTCT 

AAT-3′)对土壤细菌 16S rRNA基因 V3 ~ V4可变区进

行 PCR 扩增，扩增程序如下：95℃预变性 3 min；

95℃变性 30 s，55℃退火 30 s，72℃延伸 30 s，27 个

循环；72℃ 稳定延伸 10 min，最后 4℃ 保存。对真

菌 ITS 序列进行 PCR 扩增(特异引物为 ITS1F：

5′-CTTGGTCATTTAGAGGAAGTAA-3′和 ITS2R ：

5′-GCTGCGTTCTTCATCGATGC-3′) ，扩增流程：

95 ℃预变性 3 min；95℃变性 30 s，55℃ 退火 30 s，

72 ℃延伸 45 s，35 个循环；72℃ 稳定延伸 10 min，

最终 10℃保存。PCR 反应体系为：5×TransStart 

FastPfu 缓冲液 2 μl，2.5 mmol/L dNTPs 2 μl，5 μmol/L

上游引物 0.8 μl，5 μmol/L 下游引物 0.8 μl，TransStart 

FastPfu DNA 聚合酶 0.2 μl，模板 DNA 10 ng，补足

至 20 μl。在 Illumina 公司的 MiSeqPE 300 平台上测

序(上海美吉生物医药科技有限公司)。 
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1.5  数据处理与分析 

使用上海美吉生物医药科技有限公司云平台

进行交互式生物信息云分析(http://www.i-sanger. 

com)，使用 UPARSE 软件(version7.1http://drive5. 

com/uparse/)，根据 97% 的相似度对序列进行 OTU

聚类并剔除嵌合体。利用 RDP classifier(http://rdp. 

cme.msu.edu/)对每条序列进行物种分类注释，比对

Silva &Unite 数据库，设置比对阈值为 70%，根据

OTU 计算样本微生物群落结构组成、α 多样性、β

多样性(PCoA)、土壤性质与微生物关联性分析和

微生物功能预测并制作图形。利用 Excel 2019 和

SPSS 22.0 软件进行数据统计分析，其中使用单因

素方差分析(one-way ANOVA)比较不同竹林土壤

理化性质差异，并用 LDS 多重比较分析显著性

(P<0.05)；利用 Origin 2018 软件进行不同竹林土壤 

理化性质差异和竹林土壤真菌FUNGuild功能预测

绘图；利用 Adobe Photoshop CC 2018 和 Adobe 

Illustrator CC 2018 进行后期图形处理。 

2  结果与分析 

2.1  不同竹林土壤理化指标 

竹种的变化对土壤中全磷(TP)、有效磷(AP)、有

机质(OM)、全氮(TN)、全钾(TK)、电导率(EC)有显

著影响(P<0.05)；而对 pH、铵态氮(AN)、硝态氮(NN)、

速效钾(AK)、微生物生物量碳(MBC)、含水率(MC)

影响不显著(P>0.05)(图 1)。土壤中全磷、有效磷、含

量呈现毛竹林土壤大于红竹林土壤和淡竹林土壤(图

1C、1I)，有机质含量、电导率呈现毛竹林土壤大于

红竹林土壤(图 1H、1L)，全氮含量呈现毛竹林土壤

和淡竹林土壤大于红竹林土壤(图 1F)，全钾含量呈现

淡竹林土壤大于毛竹林土壤和红竹林土壤(图 1G)。 

 

(图中*表示在 P<0.05 水平差异显著) 

图 1  不同竹林土壤理化指标 
Fig. 1  Soil physiochemical indexes under different bamboo forests 
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2.2  不同竹林土壤微生物多样性 

通过土壤微生物 α多样性分析可以看出，在 OTU

水平上，土壤细菌 α 多样性均存在显著性差异，其中

毛竹林土壤细菌 Sobs 与 Shannon 指数最高，且显著

高于其他竹林，淡竹林土壤细菌 Sobs 与 Shannon 指

数最低(图 2A、2B)；毛竹林和红竹林土壤真菌 Sobs

指数显著高于淡竹林，3 种竹林土壤真菌 Shannon 指

数无显著性差异(图 2C、2D)。 

 

(图中*、**、***分别表示在 P<0.05、P<0.01、P<0.001 水平差异显著，下同) 

图 2  三种竹林土壤细菌和真菌 α 多样性 
Fig. 2  Alpha diversity indexes of soil bacteria and fungi under three bamboo forests 

 

通过 bray_curtis 距离算法和 ANOSIM 组间差异

检验，可以看出，不同竹林下细菌和真菌群落组成变

化明显；毛竹林土壤与其他竹林土壤细菌组成的差异

最大(图 3A)；3 种竹林土壤真菌群落组成较细菌群落

组间差异更为明显(图 3B)。 

2.3  不同竹林土壤微生物群落结构 

在所有竹林土壤中，放线菌门(Actinobacteriota)

是最丰富的菌门，占所有细菌群落丰度的 28.39%(图

4A)，其在淡竹林土壤中丰度占比最高为 32.1%、在

红竹林土壤中为 29.6%、在毛竹林土壤中为 23.4%。

同时，竹林土壤细菌的主要菌门还有变形菌门

(Proteobacteria)，占比 21.04%(淡竹林土壤 18.5%、红

竹林土壤 20.6%、毛竹林土壤 23.9%)；酸杆菌门

(Acidobacteriota)，占比 15.92%(淡竹林土壤 15.2%、 

 

图 3  三种竹林土壤细菌和真菌 OTU 水平群落结构 PCoA 分析 
Fig. 3  PCoA analyses of soil bacteria and fungi community structures at OTU levels under three bamboo forests 
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图 4  三种竹林土壤门水平上细菌和真菌群落丰度图 (相对丰度小于 0.01 的类群合并入 others) 
Fig. 4  Bacterial and fungal community abundances at phylum levels under different bamboo forests  

 

红竹林土壤 15.8%、毛竹林土壤 16.6%)；绿弯菌门

(Chloroflexi)，占比 15.29%(淡竹林土壤 19.1%、红竹

林土壤 14.4%、毛竹林土壤 12.3%)等(图 4C)。 

从组间差异性检验可以看出，在门水平上，放线

菌门和绿弯菌门在淡竹林土壤中的相对丰度显著高

于其他竹林土壤，且在毛竹林土壤中丰度最低，变形

菌门、粘球菌门(Myxococcota)、厚壁菌门(Firmicutes)

和拟杆菌门(Bacteroidota)的相对丰度则不同，其在毛

竹林土壤中丰度最高，在淡竹林中显著最低(图 5A)。

在纲水平上，嗜热油菌纲(Thermoleophilia)、酸微菌

纲(Acidimicrobiia)、KD4-96 和 TK10 在淡竹林土壤

中更丰富，γ-变形菌纲(Gammaproteobacteria)、多囊

粘菌纲(Polyangia)、拟杆菌纲(Bacteroidia)和杆菌纲

(Bacilli)则在毛竹林土壤中更丰富(图 5C)。 

在所有竹林土壤中，真菌群落主要由子囊菌门

(Ascomycota)构成，其相对丰度占总体的 77.35%，其

中毛竹林土壤 77.35%、红竹林土壤 75.17%、淡竹林

土 壤 69.46% ， 它 与 占 比 8.77% 的 担 子 菌 门

(Basidiomycota)(毛竹林土壤 8.77%、红竹林土壤

9.56%、淡竹林土壤 8.25%)共同占据了竹林土壤真菌

的 86.12%(图 4B、4D)。 

不同竹林土壤真菌优势门差异不显著，但是在纲

水 平 上 可 以 看 出 ， 子 囊 菌 门 中 的 粪 壳 菌 纲

(Sordariomycetes)在淡竹林土壤中丰度显著高于毛竹

林和红竹林土壤，座囊菌纲( Dothideomycetes)在红竹

林与毛竹林土壤中丰度显著高于淡竹林土壤，锤舌菌

纲(Leotiomycetes)在红竹林土壤中丰度显著高于毛竹

林和淡竹林土壤，散囊菌纲(Eurotiomycetes)在毛竹林

土壤中丰度显著高于淡竹林和红竹林土壤(图 5B、

5D)。这些差异在更下级目水平中也可以看到，如粪

壳菌纲中的粪壳菌目(Sordariales)和座囊菌纲中的格

孢腔菌目(Pleosporales)。 

2.4  不同竹林土壤微生物群落与土壤性质之间的

联系 

通过对 12 个土壤性质因子(pH、EC、OM、TN、

AN、NN、TP、AP、TK、AK、MBC、MC)进行共

线性分析，剔除 2 个共线性高的土壤指标(TN、AP)，

然后进行 RDA 分析，结果发现，在 OTU 水平上土

壤因子解释了 26.94% 细菌群落的变化(图 6A)，其中

pH(R2=0.579)、NN(R2=0.501)、EC(R2=0.498)、

TP(R2=0.475)、AN(R2=0.414)、MC(R2=0.308)、

AK(R2=0.233)和 MBC(R2=0.09)与细菌群落分布显著

相关(表 1)。土壤因子对真菌群落变异的解释度为

20.48%(图 6B)，其中 TP(R2=0.68)、EC(R2=0.318)和 
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(图中每一组柱图对应的数值为方差分析 P 值) 

图 5  不同竹林土壤细菌和真菌在门水平与纲水平上物种差异 
Fig. 5  Species differences at phylum and class levels of soil bacteria and fungi under different bamboo forests 

 

图 6  OTU 水平上三种竹林土壤细菌和真菌与土壤理化指标 RDA 分析 
Fig. 6  RDA analysis of soil bacteria and fungi with soil physiochemical indexes at OUT levels under three bamboo forests 
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TK(R2=0.258)与真菌群落分布显著相关(表 1)。从图 6

中还可以看出，大部分土壤因子如 pH、EC、OM、

TN、NN、TP、AP、AK、MBC 和 MC 均与竹林土

壤细菌和真菌丰度占比前二的 OTU 呈不同程度负相

关性，TK 和 AN 则与其呈正相关性。 

土壤因子与物种之间的 heatmap 图显示了某一

理化指标与某一微生物群落的相关性，其中 NN、EC

和 TP 与放线菌门相对丰度呈显著负相关，NN 和 MC

与变形菌门相对丰度呈显著正相关，NN 与放线菌门

相对丰度呈显著正相关，NN、MC、pH、EC 和 TP

与绿弯菌门相对丰度呈显著负相关，AN 与绿弯菌门

相对丰度呈显著正相关(图 7A)。对于真菌群落，pH

与子囊菌门相对丰度呈显著正相关，NN 与担子菌门

相对丰度呈显著负相关，NN 和 MC 与被孢霉门

(Mortierellomycota)相对丰度呈显著正相关，NN、

MC、TP 和 EC 与球囊菌门(Glomeromycota)相对丰度

呈显著负相关(图 7B)。 

2.5  不同竹林土壤功能预测 

PICRUST 分析将竹林土壤细菌分为 6 个一级功

能层，其中代谢功能占绝对优势，相对丰度占比达 

78.7% ~ 79.2%，其次是遗传信息处理功能占 6.65% ~ 

6.80%、环境信息处理功能占 4.80% ~ 5.04%、细胞转

化功能占 4.07% ~ 4.21%、人类疾病功能占 3.18% ~ 

3.40% 和生物体系统功能占 1.84% ~ 1.87%(图 8A)。 

根据FUNGuild功能预测将竹林土壤真菌根据营

养型分为腐生型、未知、病原–腐生–共生型、病原–

腐生型、病原型、腐生–共生型、共生型、病原–共生

型、腐生–病原–共生型 9 类。其中腐生型为最主要营

养型，其在毛竹林、红竹林和淡竹林土壤的丰度占比

分别为 39.20%、35.41% 和 33.31%(图 8B)。 

3  讨论 

3.1  不同景观竹林土壤中微生物多样性与群落组成 

α 多样性是反映微生物群落结构的重要指标，3

种竹林土壤中毛竹林土壤细菌 Sobs 指数和 Shannon

指数均显著高于其他两种竹林，毛竹林和红竹林土壤

真菌 Sobs 指数高于淡竹林土壤，但 3 种竹林土壤真

菌 Shannon 指数并无显著性差异，这表明不同竹林对

细菌群落的构成和丰度具有很大影响，对真菌丰富度

有影响但对多样性的影响较小。造成这种情况的原因 

表 1  土壤理化指标与土壤微生物相关性 
Table 1  Correlation between soil physiochemical indexes and soil microorganisms 

微生物 相关性 pH EC OM AN NN TP TK AK MBC MC 

P 0.001 0.001 0.674 0.002 0.002 0.001 0.122 0.043 0.035 0.011 细菌 

R2 0.579 0.498 0.03 0.414 0.501 0.475 0.164 0.233 0.09 0.308 

P 0.05 0.013 0.49 0.244 0.088 0.001 0.038 0.975 0.465 0.145 真菌 

R2 0.216 0.318 0.046 0.121 0.18 0.68 0.258 0.002 0.071 0.156 

 

图 7  门水平上 3 种竹林土壤细菌和真菌与土壤理化指标相关性 
Fig. 7   Correlation of soil bacteria and fungi with soil physiochemical indexes at phylum levels under three bamboo forests 
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图 8  三种竹林土壤细菌 PICRUSt2 和真菌 FUNGuild 功能预测 
Fig. 8  Functional prediction of soil bacteria PICRUSt2 and FUNGuild under three bamboo forests 

 

可能和不同竹林的郁闭度有关。毛竹林密度较小，林

内受光面积大使得林内土壤温度较高，而淡竹林则相

反，由于微生物对土壤温度变化敏感[11]，所以这种密

度差异会一定程度影响竹林内细菌的增殖。此外，毛

竹林土壤氮、磷和有机质等含量高，养分较充足，利

于微生物增殖。 

不同植物类型能改变土壤微生物所处环境，进而

使微生物群落构成不同[12]。本研究发现，不同竹林

土壤细菌和真菌的群落构成均具有显著差异。如放线

菌门(Actinobacteriota)在淡竹林土壤中的丰度显著性

高于毛竹林土壤，这是由于放线菌门在土壤中通常参

与降解植物木质素和转化果胶与纤维素[13]，两种竹

林密度差异较大，淡竹林的高密度造成丰富的凋落物

覆盖和更密的根系组织，使得土壤中植物纤维的含量

升高，进而造成放线菌门数量增加。此外放线菌门还

具有解磷作用，毛竹林土壤磷含量显著高于淡竹林土

壤，这可能是放线菌门的丰度差异造成的。变形菌门

(Proteobacteria)在毛竹林土壤中的含量显著高于淡竹

林土壤，其下主要包含 α-变形菌纲(Alphaproteobacteria)

和 γ-变形菌纲(Gammaproteobacteria)两个菌纲，α-变

形菌纲在这两种竹林土壤中无显著差异，γ-变形菌纲

在毛竹林土壤中丰度最高，且显著高于其他竹林。这

可能是因为毛竹林土壤磷含量显著高于其他竹林土

壤，而 γ-变形菌纲中的部分细菌对土壤中难溶性磷酸

盐有溶解作用[14]。同时 γ-变形菌纲包含许多与动物排

泄有关的病原菌，毛竹林较为宽松的立柱密度可能适

合某些小动物或鸟类的生存活动，使得微生物群落构

成变得复杂。绿弯菌门(Chloroflexi)是一类寡营养型细

菌，喜欢在贫瘠的土壤中生存[15]，其在营养较高的毛

竹林土壤中含量最低，符合其寡营养型的特点。 

竹林土壤真菌以子囊菌门(Ascomycota)为优势

门，子囊菌门广泛存在于土壤中，多为腐生菌，是

土壤中重要的分解者，可以降解土壤中复杂的有机

质和难以分解的纤维素，在养分循环中扮演着关键

作用[16]，竹林环境中大量的鞭根与落叶可以给其提

供良好的身存环境。同时子囊菌门中存在有许多能引

起植物病害的病原菌，可以引起根腐、茎腐、果(穗)

腐和枝枯等病害，在进行竹林养护和林下植物配植时

应对此进行充分考虑。有研究表明，土壤性质与微生

物会对林内植物造成许多直接或间接的影响[17]，不

同竹林内的土壤微环境可能会对竹林后续生长以及

林内植物产生影响。在后续研究中，针对 3 种竹林选

择了具有观赏性与经济价值的兰科植物白及进行林

下种植，发现不同竹林下白及生长差异显著，这除受
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竹林光照条件差异的影响外，还可能与不同竹林下土

壤性质与微生物群落密切相关。 

3.2  土壤理化性质对微生物群落组成的影响 

微生物群落会根据土壤养分变化产生不同响应。

本研究中，在 OTU 水平上 26.94% 和 20.48% 的土

壤细菌和真菌群落的变化是由所选择的土壤理化指

标解释的，解释度偏低可能是因为土壤微生物在

OTU 水平上分类单元较多，变化规律复杂，同时微

生物的变化受到土壤、光照和林内温湿度等多方面的

影响，所选因子不能完全解释其变化造成的。所选因

子中 pH、硝态氮、电导率、全磷、铵态氮、含水率、

速效钾和微生物生物量碳对土壤细菌群落影响显著，

全磷、电导率和全钾对土壤真菌群落影响显著，但显

著程度不同，这是由于微生物种群对土壤养分变化的

响应不同所导致的。相比于竹林土壤真菌，土壤细菌

对土壤养分变化的反应更为敏感。  

在不同的土壤中，土壤 pH 一般和细菌群落的变

化相关性较强[18]。在本研究中，不同竹林土壤 pH 没

有显著的变化，但是通过 RDA 分析可以看到，pH

对细菌群落的组成有显著影响，如和绿弯菌门相对丰

度显著负相关，和厚壁菌门(Firmicutes)相对丰度显著

正相关，真菌对于 pH 的变化则没有表现出如同细菌

一样的敏感反应。此外，本研究结果表明，细菌群落

构成与土壤含水量相关性强，而真菌群落构成与含水

量相关性很小，这与真菌对干燥环境的抵抗力普遍较

强的研究一致[19]。全磷对于土壤细菌和真菌群落组

成均有显著影响，说明磷元素在建立土壤微生物群落

中具有重要意义。氮元素的转化一直是土壤微生物研

究的重要部分，本研究中竹种的改变对于竹林土壤铵

态氮和硝态氮含量并没有显著影响，但铵态氮和硝态

氮含量的一些差异却显著影响了土壤中细菌群落的

组成，土壤铵态氮含量与绿弯菌门相对丰度呈显著正

相关，与粘球菌门(Myxococcota)相对丰度呈显著负

相关，而硝态氮则恰好相反，且与其他相对丰度更高

的菌门呈现相关关系，土壤细菌对于硝态氮含量更为

敏感。土壤真菌对于其变化的响应也有不同，如硝态

氮含量与相对丰度占比前二的真菌 OUT 丰度呈负相

关性，铵态氮含量则与其呈正相关性等。这些结果说

明细菌和真菌对于氮的影响有其特殊的机制。 

3.3  竹林土壤微生物功能预测 

PICRUSt 分析将竹林土壤细菌功能基因分为 6

大类，可以看出，3 种竹林土壤细菌功能差异较小，

代谢通路所涉及的土壤细菌相对丰度近 80% 占绝对

优势，这与其他植物对土壤细菌功能研究有所不同，

如丁钰珮等[20]对呼伦贝尔沙地樟子松人工林土壤细

菌代谢功能预测，发现其相对丰度占比为 26.43%，

高嵩等[21]对龙胆草根际土壤细菌功能预测发现其代

谢功能占比近 50%。竹林土壤代谢功能基因相对丰度

高，说明竹林土壤代谢能力强，对养分的吸收利用率

高。在竹林土壤微生物代谢 2 级通路中，最重要的有

碳水化合物和氨基酸代谢。其中，碳水化合物代谢主

要与固氮、溶磷等作用密切相关，氨基酸代谢主要与

植株氮素的循环息息相关[22]，这说明竹林土壤细菌

的优势功能主要集中在碳、氮两种元素的分解转化，

这和竹林土壤中放线菌门、变形菌门的优势丰度也相

契合。 

对竹林土壤真菌进行 FUNGuild 功能预测，将竹

林土壤按营养型分为 9 类，腐生真菌是竹林土壤里最

重要的营养型，这可能是因为子囊菌门在土壤真菌组

成中占比最高造成的。此外，腐生真菌下的细分 Guild

中以未分类的腐生真菌占多数，这说明子囊菌门和腐

生营养型真菌在土壤中的作用还有待进一步发掘和

研究。毛竹林腐生真菌占比略高于淡竹林和红竹林也

符合毛竹林土壤子囊菌门占比最大的结果，并且该结

果可能对毛竹林土壤氮、磷和有机质等的积累有积极

作用。 

4  结论 

竹林类型显著影响林下土壤性质，其中毛竹林土

壤氮、磷和有机质等积累优势显著，电导率高。不同

竹林类型下土壤细菌和真菌的群落组成具有差异，放

线菌门(Actinobacteriota)、绿弯菌门(Chloroflexi)在淡

竹林土壤中的相对丰度最高，且显著高于其他竹林，

而变形菌门(Proteobacteria)、粘球菌门(Myxococcota)

的相对丰度在毛竹林土壤中最高；土壤真菌优势门在

各竹林土壤间的差异并不显著。土壤细菌对于所选土

壤指标变化的响应更加敏感。竹林土壤细菌代谢功能

最为活跃，有利于促进植物对养分的吸收和利用；土

壤真菌中腐生营养型占比最高。综上，小规模景观竹

林会对土壤性质与土壤微生物造成显著影响，这一结

果可能会进而影响竹林以及林内植被的生长，以后在

进行竹林景观建设中应尤其注意竹林、土壤以及林下

植物的互作关系，科学配置。 
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