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摘  要：【背景】土壤微生物是土壤生物中的重要成分，参与了土壤生态系统中关键的生物化学循环

过程。但是关于寒温带多年冻土土壤微生物的研究还比较薄弱。【目的】探究大兴安岭多年冻土土壤

中微生物的多样性和种群结构。【方法】利用 MiSeq 高通量测序技术对黑龙江大兴安岭地区呼中保

护区落叶松冻土和樟子松林冻土土壤样品进行测序。【结果】在落叶松冻土和樟子松林冻土土壤中，

相对丰度最高的优势菌群的组成基本一致，在门水平有疣微菌门 (Verrucomicrobia)、变形菌门

(Proteobacteria) 、酸杆菌门 (Acidobacteria) 、浮霉菌门 (Planctomycetes) 、绿菌门 (Chlorobi) 、

Parcubacteria、放线菌门(Actinobacteria)、拟杆菌门(Bacteroidetes)、厚壁菌门(Firmicutes)、芽单胞

菌门(Gemmatimonadetes) 10 个细菌门类，其中，疣微菌门(Verrucomicrobia)在樟子松林土壤中的相

对丰度较多，变形菌门(Proteobacteria)在落叶松林土壤中的相对丰度较多。通过 α多样性分析可知，

落叶松冻土土壤微生物的群落多样性高于樟子松林冻土，而且两者的细菌群落组成与结构差异性较

大。【结论】为深入认识大兴安岭多年冻土区的土壤微生物群落结构组成以及影响因素提供数据支撑。 
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Abstract: [Background] Soil microorganism is an important component of soil organisms and participates 
in key biochemical cycles in soil ecosystem. However, we still poorly understand on soil microorganisms 
in permafrost soils in cold temperate regions. [Objective] To study the microbial diversity and community 
structure of the permafrost in the Greater Khingan Mountains. [Methods] High-throughput sequencing 
technology was employed to analyze the soil bacterial diversity and community structure which were taken 
from Huzhong National Nature Reserve in the Greater Khingan Mountains of northern Heilongjiang. 
[Results] The composition of the soil bacterial dominant phyla were basically the same in the Larix 
gmelinii and Pinus sylvestris forest. At the level of the phylum, the dominant phyla were Verrucomicrobia, 
Proteobacteria, Acidobacteria, Planctomycetes, Chlorobi, Parcubacteria, Actinobacteria, Bacteroidetes, 
Firmicutes, Gemmatimonadetes, of which Verrucomicrobia in Pinus sylvestris forest permafrost has 
relatively high abundance compared with Larix gmelinii forest permafrost. Alpha diversity analysis 
revealed that the species diversity of the Larix gmelinii permafrost in the frozen soil is higher than that in 
the Pinus sylvestris permafrost. Moreover, the compositions and structures of soil microorganisms of the 
two forest types were quite different. [Conclusion] These findings are intended to provide data support for 
an in-depth understanding of the soil microbial community structure and influencing factors in the 
permafrost area of the Greater Khingan Mountains. 

Keywords: Frozen soil, Soil microbes, High-throughput sequencing 

微生物是多年冻土生态系统中最活跃的部

分，是土壤物质形成与转化的关键动力[1]。伴随着

土壤的形成与发育，土壤微生物在土壤碳氮循

环、养分转化、调节植物生产力、维系土壤结构

和影响土壤植被等方面起到了不可替代的作用，

是评价土壤质量不可或缺的指标之一[2-4]。土壤微

生物的多样性指的是在土壤生态系统中包含的所

有微生物种类和它们的所有基因以及这些微生物

与周围环境之间相互作用的多元化程度[5]。土壤微

生物群落功能的多样性是反映微生物群落状态的

指标，能够反映土壤中微生物群落的生态特征与

其土壤肥力特征[6]。土壤微生物群落的多样性主要

有微生物的物种多样性、遗传多样性、结构多样

性和功能多样性，丰富的微生物群落多样性不仅

可以缓解连作障碍，而且是维持土壤健康稳定的

保障[7]。 

多年冻土生态系统是高纬度生态系统的重要

组成部分，对高纬度生态系统的结构和功能具有

重要作用[8-10]。我国多年冻土区主要集中在青藏高

原地区和大兴安岭地区，面积约 2.15×106 km2，大

约占国土总面积的 22%[11]。全球气候变化对多年

冻土区的影响非常明显，有研究表明，全球变暖

减少了冻土土壤水分和有机碳含量，导致植物多

样性和生产力发生改变[12]。还有研究表明，全球 

变暖导致土壤微生物活性增加，使得土壤温室气

体排放增加[13]。土壤微生物在多年冻土区生物地
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球化学循环中起着非常重要的作用，也是生态系

统中连结地下土壤养分系统与地表植被的关键纽

带[14]。全球气温升高会显著影响土壤微生物的结

构和功能，在高寒生态系统下土壤微生物更容易

受到全球气温升高的影响[14]。目前全球变化对冻

土生态系统影响十分显著，探究全球变化对土壤微

生物群落结构和多样性的影响受到广泛关注[15-16]。

李红琴等[6]对马衔山冻土区土壤的研究表明，永久

冻土发生融化以后会导致土壤微生物量发生显著

改变，导致土壤有机碳含量降低，生态系统发生

退化。张宝贵等[7]研究发现，全球变化会导致冻土

景观发生改变，不同景观的土壤微生物多样性会

发生显著变化。Chen 等[8]的研究发现，青藏高原

冻土的活跃层和永冻层土壤微生物群落组成并不

相同，活跃层的季节性冻融过程会对土壤微生物

结构和组成产生显著影响，进而对冻土有机碳周

转产生显著影响[9-11]。因此，探究全球变化背景下

冻土土壤微生物的群落结构和多样性特征，对于

了解和预测全球变化下冻土生态系统结构和功能

具有十分重要的意义。 

大兴安岭冻土区是我国主要的永久冻土区之

一，位于欧亚大陆冻土区的南缘，该地区冻土生

态系统脆弱，易受到全球气候变化的影响，目前

是全球最为敏感的冻土区之一[17]。大兴安岭多年

冻 土 区 林 型 以 针 叶 林 为 主 ， 兴 安 落 叶 松 (Larix 

gmelinii)和樟子松(Pinus sylvestris)是当地主要的两

种针叶树种。大兴安岭冻土多分布于兴安落叶松

(Larix gmelinii)和樟子松(Pinus sylvestris)林下。受

到全球气候变化的影响，大兴安岭冻土发生了显

著退化，导致永久冻土层减少、活动层增加、永

久冻土面积减少、冻土呈现岛状分布[18-19]。由于

永久冻土发生融化，导致土壤微生物活性增加，

土壤微生物的活动会影响土壤温室气体(CO2、CH4

和 N2O)的排放，最终对全球温室气体排放产生正

反馈效应。本研究选择大兴安岭兴安落叶松(Larix 

gmelinii)和樟子松(Pinus sylvestris)林下永久冻土微

生物为研究对象，采用 Illumina MiSeq 高通量测序

技术对土壤样品中细菌群落结构组成和多样性分

析，以期为深入认识大兴安岭多年冻土区的生物

地球化学循环提供微生物生态学的视角。 

1  材料与方法 

1.1  研究区域概况 

大兴安岭位于我国东北，是我国主要的冻土

分布区之一，该地区属于大陆寒温带气候，冬季

漫 长 且 寒 冷 ， 夏 季 多 雨 短 暂 ， 平 均 气 温        

为−2−5.5 °C，最低气温可达−52.3 °C。该地区冻

土 面 积 大 约 在 70% 左 右 ， 主 要 分 布 在 北 纬

47°00′−53°30′之间，平均海拔 600−800 m。冻土在

北部地区最厚，厚度大约在 130 m 左右，随着纬度

降低，冻土厚度逐渐减少，最少的地方大概约为

5−10 m 左右。此区域主要林型以兴安落叶松林、

樟子松林和白桦林为主[12]。 

本研究区位于黑龙江北部大兴安岭地区呼中

国 家 级 自 然 保 护 区 (122°12′16.3′′−122°21′7.8′′E ，

53°26′30.6′′−53°28′6.3′′N)。研究样地选择地势平

坦、未受到人为活动干扰和植被保持完整的沟谷

地带，地下冻土层成为天然的隔水板，地上发育

成湿地[4,9]。 

1.2  样品采集 

2018 年 6 月进行样地选择和样品采集，在保护

区内选取樟子松和兴安落叶松 2 种典型的植被类

型，选择乔木层为兴安落叶松纯林和樟子松纯

林，选择标准为海拔一致、坡向一致，其中兴安

落叶松纯林的海拔为 300 m，樟子松纯林的海拔为

290 m。选择地点时，分别选择附近都是兴安落叶

松和樟子松的纯林下进行，兴安落叶松和樟子松

样地间隔距离为 500 m。该地区土壤为棕色针叶林

土，兴安落叶松和樟子松林龄分别为 30 年和 35 年，

兴安落叶松平均胸径(diameter breast height，DNH)

为 14.2 cm，樟子松 DNH 为 28.5 cm，兴安落叶   

松平均树高为 18.5 m，樟子松平均树高为 22.4 m。

在每个林型样地设置 3 个 10×10 m 的小样方。于
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2018 年 6 月进行取样，活动层大约为 1−1.5 m。在

采集过程中，使用冰镐和铁锹去除地上凋落物层

和苔藓层，挖一个大约 10×10 m 的土坑，然后采用

对活跃层部分的土壤进行去除，直到挖到含有冰

晶出现，该部分即为冻土层，采用冰镐进行取

样。采用五点法采集永冻层土壤 0−10 cm 5 个，每

个林型采集 3 个土壤样品。将每个样品土样混合均

匀后称取 1 kg 过 2 mm 筛，装入密封无菌袋中，放

入冰袋盒中带回实验室，保存于−80 °C，用于

DNA 提取。 

1.3  主要试剂和仪器 

MOBIO Power Soil Extraction Kit，Qiagen 公

司；2×Taq PCR MasterMix，Solarbio 公司；PCR 产

物纯化试剂盒，Invitrogen 公司。碳氮元素分析

仪，Elementar 公司；NanoDrop 2000 分光光度计，

Thermo Scientific 公司。 

1.4  土壤理化性质测定 

土壤 pH 值采用电位法，土壤含水率采用烘干

法测定，土壤有机碳、总氮采用 CN 元素分析仪测

定，土壤全磷采用钼锑抗比色法，土壤全钾采用

火焰光度计法[20]。 

1.5  土壤 DNA 提取 

使用 MOBIO Power Soil Extraction Kit 根据说

明从 0.5 g 新鲜土壤样品(保存在−80 °C 冰箱中)中提

取土壤微生物 DNA。将提取的 DNA 稀释于 DES

缓冲液(DNA Elution Solution-Ultra Pure Water)中。

用 NanoDrop 2000 分光光度计测量 DNA 浓度及质

量，并将提取的 DNA 保存在−80 °C 冰箱，用于高

通量测序分析。 

1.6  Illumina MiSeq 测序 

从每个样品中提取的 DNA 用作模板，用于扩

增 MiSeq 测序中使用的细菌 16S rRNA 基因片段，

选择 16S rRNA 基因的 V3−V4 高变区并用引物

CS1-34Fh (5′-ACACTGACGACATGGTTCATCACC 
TAYGGGDBGCWSCAG-3′)和 CS2-806RV2 (5′-TAC 

GGTAGCAGAGACTTGGTCTGGACTACNVGGGT
HTCT-3′)进行 PCR 扩增 [21]。将每个样品独特的

Barcode 序列添加到引物中，以区分样品来源。

PCR 反应体系(25 μL)：2×Taq Plus Master Mix  

12.5 μL，正、反向引物(5 μmol/L)各 1 μL，BSA  

3 μL，模板 DNA 30 ng，双蒸水补足 25 μL。PCR

条件：94 °C 5 min；94 °C 30 s，55 °C 30 s，72 °C 

60 s，30 个循环；72 °C 7 min。采用 PCR 产物纯化

试剂盒对 PCR 产物进行纯化，以等摩尔浓度混

合，采用 Illumina MiSeq 平台进行末端测序分析

(2×300 bp)。 

1.7  测序数据分析和统计分析 

采用 QIIME (V1.7.0，http://qiime.org/scripts/ 

split_libraries_fastq.htm)对原始数据(raw data)进行

处理[18]。采用 Trimmomatic 软件进一步去掉低质量

序列，其设置具体要求为：序列长度小于 200 bp，

Q 值小于 30，含有模糊碱基，引物碱基中有大于

一个的错配，以及无法被 Barcode 识别的序列。采

用 Fast Length Adjustment of Short Reads (FLASH) 

(V1.2.10)软件把成对的 Reads 通过其 Overlap 拼接

到 一 条 序 列 ， 拼 接 的 错 误 匹 配 率 为 0.1 。 用

UCHIME 软件基于“RDP Gold”数据库检测和去除

嵌合体序列。采用 USEARCH 软件，基于 97%相似

性水平进行非重复序列的操作分类单元(operational 

taxonomic unit，OTU)聚类，得到 OTU 的代表序

列。对得到的 OTU 代表序列进行分类学分析，并

采用 SILVA 数据库(http://www.arb-silva.de)对得到

的 OTU 进行注释形成各样本 OTU 聚类信息统计结

果[19]。数据抽平采用最小序列数的方法进行，每

个序列 3 万条。 

微生物群落 α多样性采用 Chao1 丰富度估计量

(Chao1 richness estimator) 、 香 农 - 威 纳 指 数

(Shannon-wiener index)来表征[21]。Chao1 可反映样

本内丰富度，香农-威纳指数是综合了物种丰度及

物种分布均匀性两方面的多样性指数，通常 Chao1

及香农-威纳指数越高，代表样本内物种多样性越

高[22]。土壤微生物 α多样性数据采用 Excel 2003 整

理，采用 Student-t 检验进行差异分析，分析水平选
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择在 0.05 水平，使用软件 SPSS 17.0 完成。使用双

样本 t 检验对不同冻土细菌门水平和属水平丰度进

行差异检验[23-24]，显著性分析选择 0.05 和 0.01。主

坐标分析(principal co-ordinates analysis，PCoA)基

于 Bray-Curitis 矩阵，并且采用 Adonis 方法对不同

林型下冻土土壤细菌群落结构相似性进行分析，

使用 R 软件中 Vegan 数据包实现。采用 Bioenv 方

法对土壤环境因子进行检验，选择与细菌群落显

著相关的环境因子进行 RDA 分析。采用双样本 t

检验分析不同林型对土壤理化性质和微生物 α多样

性的影响。 

土壤理化数据采用 Excel 2003 整理，采用

Student-t 检验进行差异分析，分析水平选择在 

0.05 水平，使用软件 SPSS 17.0 完成。 

2  结果与分析 

2.1  不同林型冻土土壤理化性质 

不同林型冻土土壤理化性质如表 1 所示。土壤

pH、有机碳、全氮、全磷、全钾没有显著影响

(P>0.05)，但土壤含水量在落叶松中显著升高，比

樟子松高 41.46%。说明不同林型冻土其理化性质

变化并不显著，但是其保水能力存在一定差异。 

 
表 1  不同林型冻土土壤理化性质 
Table 1  Soil physicochemical properties of different forest 
types permafrost 
Item LG  PS 

pH 5.17±0.07a 5.29±0.04a 

土壤含水量 

Moisture content (%) 

88.09±1.36a 62.23±0.23b 

土壤有机碳 

Soil organic carbon (g/kg) 

36.69±1.79a 34.87±0.82a 

土壤全氮 

Total nitrogen (g/kg) 

3.08±0.42a 4.82±0.08a 

土壤全磷 

Total phosphorus (g/kg) 

2.58±0.48a 2.79±0.38a 

土壤全钾 

Total potassium (mg/kg) 

0.12±0.05a 0.16±0.02a 

注：LG：落叶松；PS：樟子松. 小写字母代表 t 检验，检测水

平为 P<0.05. 
Note: LG: Larix gmelinii; PS: Pinus sylvestris. Lowercase letters 
represent t-test, and the level is P<0.05. 

2.2  微生物群落 α多样性分析 

由表 2 可知，不同林型土壤冻土细菌所有样品

的覆盖度都达到了 99%以上，落叶松林与樟子松

林冻土土壤细菌 Chao1 指数和 ACE 指数差异并不

显著，但是落叶松林香农威纳指数显著高于樟子

松，而且落叶松林冻土土壤细菌 OTU 数量显著高

于樟子松。 

2.3  冻土细菌群落 β多样性分析 

冻土细菌群落 β多样性选用 Bray-Crutis 距离来

表示。结果如图 1 所示，不同林型的冻土细菌群落

结构之间差异显著，基于 ADONIS 检测样品内部

的差异不显著，差异主要来自不同样本间(图 1，

R2=0.325 7，P=0.01)。 

2.4  微生物群落结构组成分析 

从落叶松门水平的相对丰度来看，丰度从大

到 小 依 次 为 Proteobacteria (22.92%) 、

Verrucomicrobia (20.08%)、Acidobacteria (15.19%)、

Planctomycetes (14.84%) 、 Chloroflexi (7.14%) 、

Actinobacteria (5.00%)、Parcubacteria (4.80%)、

Bacteroidetes (3.21%) 、 Gemmatimonadetes 

(2.00%)、Unclassified (1.90%)、 Others (1.74%)、

Firmicutes (1.18%) (图 2A)。 

 
表 2  不同冻土的微生物多样性分析 
Table 2  Analysis of microbial diversity in different 
permafrost soils 

Item LG PS  

覆盖率 

Coverage (%) 

99.5±0.1a 99.6±0.1a 

Chao1 指数 

Chao1 index 

1 072.2±178.0a 1 042.2±19.3a 

ACE 指数 

ACE index 

1 078.5±27.5a 1 055.3±13.8a 

香农威纳指数 

Shannon index 

5.9±0.1a 5.4±0.2b 

辛普森指数 

Simpson index 

0.006±0.001b 0.010±0.000a 

OTUs  1 018.3±16.5a  972.0±18.0b  

注：LG：落叶松；PS：樟子松. 小写字母代表 t 检验，检测水

平为 P<0.05. 
Note: LG: Larix gmelinii; PS: Pinus sylvestris. Lowercase letters 
represent t-test, and the level is P<0.05. 
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图 1  不同森林类型冻土土壤细菌群落 PCoA 图 
Figure 1  PCoA map of bacterial communities in different 
forest type frozen soils  

注：LG：落叶松；PS：樟子松；MC：土壤含水量；SOC：土

壤有机碳；TN：土壤全氮；TK：土壤全钾. 

Note：LG: Larix gmelinii; PS: Pinus sylvestris; MC: Moisture 
content; SOC: Soil organic carbon; TN: Total nitrogen; TK: Total 
potassium.  
 

从樟子松林门水平的相对丰度来看，丰度从大

到小依次为 Verrucomicrobia (18.41%)、Acidobacteria 

(18.22%) 、 Proteobacteria (14.88%) 、 Chloroflexi 

(11.52%) 、 Planctomycetes (7.31%) 、 Parcubacteria 

(6.91%) 、 Actinobacteria (5.18%) 、 Bacteroidetes 

(4.75%) 、 Unclassified (4.39%) 、 Firmicutes 

(3.69%) 、 Gemmatimonadetes (3.03%) 、 Others 

(1.72%) (图 2B)。利用韦恩图在 OTU 水平对不同林

型冻土细菌群落结构进行分析(图 3)，从图 3 中可

以看出，2 个森林类型冻土土壤细菌共有 1 097 个

OTU，分别占 94.81%和 96.73%；樟子松林单独含

有 60 个 OTU，占 5.19%；兴安落叶松林冻土单独

含有 37 个 OTU，占 3.27%。 

采用双样本 t 检验方法，对大兴安岭不同植被类

型冻土细菌群落门和属水平相对丰度差异进行分析(图

4)。从门水平来看，Proteobacteria、Planctomycetes、

Firmicutes 的丰度在不同森林类型冻土中差异显著，

其中落叶松中土壤 Proteobacteria 和 Planctomycetes

丰度显著高于樟子松，而樟子松林土壤 Firmicutes 丰

度显著高于落叶松(图 4A)。在属水平上看(图 4B)，

Gemmatinonadaceae 、 Acidimicrobiales 、

Xanthomonadeles 、 Xanthobacteraceae 、

Anaerolineaceae 在不同森林类型冻土中有显著差

异 ， 其 中 落 叶 松 林 土 壤 Acidimicrobiales 、

Xanthomonadeles、Anaerolineaceae 丰度显著高于

樟子松林，而樟子松林土壤 Gemmatinonadaceae 和

Xanthobacteraceae 丰度显著高于落叶松林。 

2.5  不同林型冻土土壤细菌群落与土壤理化性

质的冗余分析 

将土壤理化性质分别与 OTU 水平下细菌的群

落组成关系进行冗余分析(redundancy analysis，

RDA)，结果如图 5 所示。RDA 一轴和二轴，分别

解释了细菌群落变异的 76.25%和 14.25%。樟子松林

冻土土壤细菌群落结构主要与土壤 pH (R2=0.935 2)、

总氮含量(R2=0.941 2)极显著正相关。落叶松林冻

土土壤细菌群落结构与土壤有机碳(R2=0.991 9)和

土壤含水量(R2=0.841 7)显著正相关。 

3  讨论与结论 

随着全球气候变化的影响，冻土生态系统越

来越受到全世界科学家的关注。然而，土壤微生

物作为土壤生态系统中最为重要的组成部分，对

维持土壤元素循环、植物多样性和维持生态系统

生产力等方面起着十分重要的作用[25]。土壤微生

物种类繁多，结构和组成复杂，容易受到植物组

成、土壤物理结构、土壤化学性质等方面的影

响，进而导致土壤微生物种类、数量及群落结构

发生变化[26-27]。 

多年冻土中的生命受到许多因素制约，包括

低温、氧气限制、渗透压和静水压力等因素。在

这些极端条件下，土壤微生物群落结构组成和多

样性会受到特殊生境的影响，因此这些极端生境

微生物具有结构和功能适应性，能够在极端情况

下生存、发育和繁殖。为探讨大兴安岭地区多年

冻土土壤微生物的多样性，本研究采用高通量测

序结合生物信息学技术对土壤微生物物种组成、

群落结构及多样性等进行了分析，从微生物生态 
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图 2  细菌门水平的群落结构组成    
Figure 2  Composition of bacterial community at phylum level 

注：A：落叶松林；B：樟子松林. 
Note: A: Larix gmelinii; B: Pinus sylvestris. 
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图 3  不同林型冻土土壤细菌 OTU 水平韦恩图 
Figure 3  Venn diagram of bacterial OTU levels in 
different frozen soils 
注：LG：落叶松林；PS：樟子松林. 
Note: LG: Larix gmelinii; PS: Pinus sylvestris. 

学的视角深入认识大兴安岭多年冻土区的生物地

球化学循环。在 6 个不同冻土土壤样本中，我们共

检测到土壤微生物 33 门 81 纲 135 目 228 科 316 属

532 种。其中，主要的微生物门类有：Verrucomicrobia、

Acidobacteria、Proteobacteria、Chloroflexi、

Planctomycetes、Parcubacteria、Actinobacteria、

Bacteroidetes、Firmicutes、Gemmatimonadetes。目前

有一些研究也报道了永久冻土带土壤具有类似的

细菌群落组成，如三江平原[28]、漠河[29]以及中俄 

 
 
图 4  不同林型冻土细菌门和属水平丰度差异 
Figure 4  The horizontal abundance of bacteria in different frozen soils 

注：A：门水平；B：属水平. LG：落叶松林；PS：樟子松林. *：P≤0.05；**：P≤0.01；***：P ≤0.001. 
Note: A: Phylum level; B: Genus level. LG: Larix gmelinii; PS: Pinus sylvestris. *: P≤0.05; **: P≤0.01; ***: P≤0.001. 
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图 5  土壤细菌群落结构与土壤理化性质的 RDA 分析 
Figure 5  RDA analysis of soil bacterial community 
structure and soil physical and chemical properties 

注：SOC：土壤有机碳；MC：土壤含水量；TN：土壤全氮；

TK：土壤全钾. LG: 落叶松; PS：樟子松. 
Note: SOC: Soil organic carbon; MC: Moisture content; TN: Total 
nitrogen; TK: Total potassium. LG: Larix gmelinii; PS: Pinus 
sylvestris. 

 
原油管道[30]。这些结果也与之前在中国西藏[31]和

北极[32]进行的研究大致相符，表明这些细菌群体

已经很好地适应了永久冻土栖息地的极端条件。 

疣微菌门是土壤中常见的一类细菌门。该细

菌门的微生物与土壤中多糖降解有关，因此是土

壤生态系统中碳循环的重要参与者[33]。变形菌门

是细菌中丰度最大的细菌门之一，其在土壤中广

泛分布[34]。变形菌门细菌包含多种代谢种类，大

多数细菌营兼性或者专性厌氧及异养生活，参与

多种土壤生物地球化学循环过程[34]。酸杆菌门是

土壤中重要的细菌门之一，其参与了土壤中大量

关键的物质循环过程[35]。酸杆菌门受到土壤理化

性质的影响，有研究发现，土壤酸杆菌门与土壤

pH 呈现负相关[36]，但是也有研究发现，土壤酸杆

菌门与土壤 pH 关系不显著[37]，其主要受到土壤有

机碳、总氮等其他理化性质的影响[38]。本研究中

落叶松和樟子松林的理化性质除土壤含水量以

外，其他养分含量并未出现显著差异，因此推测

由于冻土环境比较稳定，常年处于零下冷冻状

态，因此其养分含量差异不大，仅仅由于地上季

节原因造成的土壤含水量不同所引起冻土含水量

有显著变化，这可能是造成冻土中土壤疣微菌

门、变形菌门和酸杆菌门差异的原因。 

本研究中，浮霉菌门是相对丰度仅低于疣微

菌门、变形菌门和酸杆菌门的一类优势类群。在

门水平上，兴安落叶松冻土土壤中的浮霉菌门丰

度均显著高于樟子松林冻土。浮霉菌门是一类水

生细菌，其中浮霉菌属和小梨形菌属等都是专性好

氧菌，这能够说明兴安落叶松冻土由于存在大量的

苔藓类植物，土壤氧气含量显著高于樟子松林土

壤。以往研究表明，酸杆菌有利于在酸性条件下繁

殖，而变形菌在较高的 pH 土壤中占主导地位[32]。 

本文仅对大兴安岭不同林型永久冻土微生物

多样性和群落结构组成进行了比较分析，发现大

兴安岭永久冻土中栖息着不同的微生物群落。在

全球变暖背景下，多年冻土层转化成为活跃层会

导致土壤细菌结构和功能发生复杂的变化，其中

细菌会由于土壤融化所导致的生态位变化而发生

定向演替，从而改变土壤中碳、氮等关键元素生

物地球化学循环。 

在冻土微生物组成的研究方面，韩睿等[39]对青

藏高原冻土细菌群落进行的研究表明，果洛地区冻

土土壤细菌群落结构丰富，在极端的环境中依然保

持着很高的细菌多样性。王启兰等[40]对高寒草甸冻

土土壤微生物生物量进行的研究发现，土壤含水量

是决定土壤微生物生物量的关键生态因子。本研究

发现，兴安落叶松冻土的 Shannon 多样性指数明显

高于樟子松林(表 1，图 1)。可能的原因是：(1) 兴

安落叶松存在苔藓类植物面，积雪融化后更容易进

入冻土表层，导致活跃层的土壤含水量上升，因此

增加了土壤细菌多样性。(2) 由于全球气温升高的

影响，多年冻土发生退化，土壤活跃层深度、土壤

含水量、土壤温度、植物根系等都发生了变化，导
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致了土壤细菌多样性的增加。(3) 由于樟子松缺乏

苔藓类植物，土壤一直处于永冻层阶段，使得永久

冻土一直保持冷冻状态，细菌多样性不发生变化或

者降低。因此，未来需要进一步揭示大兴安岭地区

冻土土壤微生物的群落演替规律以及群落构建机

制，以期为预测多年冻土生态系统对未来气候变化

的响应提供科学依据。 
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