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研究报告 

基于高通量测序技术的不同年代公园绿地土壤细菌多样性 

张骏达 1  李素艳 1  孙向阳*1  张骅 1  呼诺 1  傅振 1  郭子腾 2 
1 北京林业大学  北京  100083 

2 乌兰浩特第四中学  内蒙古 乌兰浩特  137400 

摘  要：【背景】细菌多样性对绿地土壤生态功能有重要作用，但不同年代公园绿地土壤的细菌多样

性尚未见相关报道。【目的】研究北京市不同年代公园绿地土壤细菌多样性和群落结构特征。【方法】

利用 Illumina MiSeq 测序技术，分别对北京市代表性古典公园和现代公园绿地土壤细菌群落多样性

进行分析。【结果】北京市公园绿地土壤细菌群落共划分为 45 个已知的菌门，其中变形菌门、酸杆

菌门、绿弯菌门和放线菌门为优势细菌群。土壤细菌群落 α 多样性分析结果表明，古典公园和现代

公园的土壤细菌多样性存在差异，表现为古典公园的丰富度和多样性都高于现代公园。此外，土壤

细菌群落相似性分析和主坐标分析都表明古典公园和现代公园的土壤细菌群落结构存在显著差异。

冗余分析表明，对土壤微生物群落结构产生显著影响的环境因子分别为土壤含水量、有机质和全氮，

其它土壤环境因子无统计学意义。首次引入公园年代作为影响因子进行冗余分析的研究结果表明，

公园年代为影响公园细菌群落多样性的重要因子。【结论】不同年代公园绿地土壤细菌群落结构和物

种多样性具有显著差异，随着公园年代的增加，土壤肥力和微生物多样性增加，绿地生态系统更稳

定，可通过制定不同的绿地管理措施改变公园绿地土壤环境，进而优化土壤细菌群落结构，促进土

壤碳氮养分循环，提高土壤肥力。 

关键词：公园绿地，土壤细菌群落，微生物多样性，高通量测序 

Analysis of soil bacterial diversity in urban parks with different 
ages by high throughput sequencing 
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Abstract: [Background] Bacterial diversity plays an important role in the ecological function of green 
space soil. However, there is no report on the soil bacterial diversity of urban parks at different age. 
[Objective] In order to study soil bacterial community diversity and structure characters. [Methods] 
Illumina MiSeq sequencing was adopted to analyze soil bacterial community structures of typical old and 
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young urban parks in Beijing. [Results] The results showed that 45 known phylum were found, among 
them, Acidobacteria, Proteobacteria, Chloroflexi and Actinobacteria were dominant bacterial groups in all 
soil samples. Alpha diversity analysis showed that there was a significant differentiation on soil bacterial 
diversity. The richness and diversity of soil bacterial community in old parks were higher than that of 
young parks. In addition, similarities analysis and principle coordinate analysis indicated that there was a 
significant differentiation in bacterial community structure between old and young parks. The redundancy 
analysis of soil microbial community structure and environmental factors showed that soil moisture, soil 
organic matter and total nitrogen were the key determinants influencing the soil microbial community 
structure, whereas none of the soil properties was found responsible for the changes in the soil bacterial 
community structure. [Conclusion] This study introduced the park age as an influencing factor for 
redundancy analysis. The results showed that park age is an important factor affecting the diversity of the 
bacterial communities in the urban parks. 

Keywords: Park green space soil, Soil bacterial community, Microbial diversity, High-throughput 
sequencing 

土壤微生物是生物地球化学循环的驱动者，也

是绿地土壤生态系统的重要参与者，在绿地凋落物

分解、土壤肥力的形成与维持、养分循环与碳氮周

转等生态过程中发挥着重要作用[1]。土壤微生物对

土壤环境和养分有效性的变化非常敏感，是土壤生

物活性、立地质量和生产力变化的早期响应指标[2]，

被认为是比土壤有机质更可信的环境变化指示因

子[3]。而细菌是土壤中最丰富、分布最广泛的微生

物类群，广泛参与土壤营养物质循环过程[4]。 

城区公园绿地作为城市生态系统的重要组

成部分，在休闲、公共健康和景观生态等方面都

发挥着重要作用，可以看作是一个互相作用的动

脉系统，有助于提升城区居民的生活质量[5]。同

时，城市公园绿地还发挥着重要的生态功能，比

如污染物降解[6]、碳氮养分循环[7]和生物化学循

环[8]等。 

在城市公园绿地生态系统中，公园年代是影响

公园绿地土壤环境质量的重要因素。现代公园为城

市居民提供生态服务功能，垃圾清除、野餐、游客

活动、割草等人为影响都可以改变植被与土壤之间

的关系[9]，从而影响整个生态环境的复杂性，影响

微生物群落多样性和结构。另一方面，古典公园建

园时间可追溯至清代，土壤理化性质和微生物群落

会长期受植被年龄的影响[10]，土壤微生物也是植

物-土壤生态系统的重要组成部分[11]，所以相对于

年轻的生态系统而言，年代久远的生态系统会长期

对土壤养分和微生物群落产生重要影响。 

目前，国内关于土壤微生物多样性方面的研

究以林地、农田和草地为主，而对城市绿地土壤

微生物多样性方面的研究则严重不足，特别是对

不同年代公园绿地土壤微生物的对比研究更是空

白领域，所以本研究通过 Illumina MiSeq 测序分

析技术对比分析了北京市不同年代公园绿地土壤

细菌群落多样性和群落结构，解决了不同公园年

代对土壤细菌群落影响机理等方面的科学问题，

这将为深入研究北京市公园绿地土壤生态系统提

供理论基础，同时也为城市公园绿地绿化管理提

供科学依据。 

1  材料与方法 

1.1  研究区域概况与公园选择 

研究区域位于北京市五环内城区，属暖温带半

湿润大陆性季风气候，年平均气温为 11−12 °C，

多年平均降水量超过 600 mm，雨量集中在夏季。

在北京五环内城区选取了 8 个代表性公园，其中

4 个现代公园分别为海淀公园(HDP)、朝阳公园

(CYP)、八家郊野公园(BJP)和紫竹院公园(ZZY)；

4个古典公园分别为颐和园(YHY)、天坛(TTP)、景

山公园(JSP)和北海公园(BHP)。具体公园相关信息

见表 1。 
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表 1  不同年代绿地公园基本情况 
Table 1  General information in urban parks with different ages 

公园名称 

Name 

年龄 

Age (a) 

面积 

Area (hm2) 

行政区域 

District 

类别 

Type 

八家郊野公园 Bajia Country Park (BJP) 13 101 Haidian district Modern park 

海淀公园 Haidian Park (HDP) 14 34 Haidian district Modern park 

朝阳公园 Chaoyang Park (CYP) 30 320 Chaoyang district Modern park 

紫竹院公园 Purple Bamboo Park (ZZY) 49 14 Haidian district Modern park 

北海公园 Beihai Park (BHP) 206 71 Xicheng district Classical park 

颐和园 Summer Palace (YHY) 238 290 Xicheng district Classical park 

景山公园 Jingshan Park (JSP) 251 23 Xicheng district Classical park 

天坛公园 Temple of Heaven Park (TTP) 582 270 Dongcheng district Classical park 

 

1.2  主要试剂和仪器 

DNA抽提试剂盒，Omega公司。PCR仪，ABI

公司；电泳仪，北京市六一仪器厂；MiSeq测序仪，

Illumina公司；超微量分光光度计，Thermo Fisher 

Scientific公司；Eppendorf高速台式冷冻离心机，

Eppendorf公司。 

1.3  样品采集 

按照公园面积的大小决定每个公园所采集的样

品数量，随机确定 3−5 个采样点，共在北京城区     

8个代表性公园中确定 39个采样点。所有采样点均

布设在常见公园植被覆盖的绿地土壤区域，按照梅

花取样法在每个样点周围分别采集 5个不同的子样，

去除杂草、草根、石砾等杂物，采集 2 cm−30 cm的

表层土壤样品，然后将子样混合均匀后组合为一个

样品，作为该采样点的土壤样品。对于化学分析样

品，土样装入无菌自封样品袋中并置于 4 °C电子

恒温箱中，采集样品原始重量应不低于 1 kg，确保

样品经过风干、过 20目筛后重量不少于 500 g。对

于微生物分析样品，土样充分混合，过 2 mm筛后

装入无菌自封样品袋中，储存于−80 °C 的干冰保

温箱内，用于提取土壤细菌 DNA。 

1.4  土壤理化指标的测定 

依据常规土壤农化分析方法分析[12]，土壤 pH

值用土:水=1:2.5 (质量比)浸提，电位法；土壤含

水量 SM采用烘干测定法；土壤有机质 SOM采用

重铬酸钾容量法-外加热法；土壤全氮 TN采用半

微量凯氏定氮法；土壤速效氮 AN 采用碱解扩散

法；土壤速效钾 AK采用乙酸铵浸提-火焰光度计

法；土壤有效磷 AP采用碳酸氢钠浸提-钼锑抗比

色法。 

1.5  土壤细菌总 DNA 的提取 

采用 DNA 抽提试剂盒提取土壤总 DNA，参

考试剂盒说明书操作，通过 2%琼脂糖凝胶电泳对

所提取的 DNA效果进行鉴定。 

1.6  土壤细菌 16S rRNA 基因的 PCR 扩增 

将每个土样提取出的 3个 DNA样品充分混合

后作为 PCR 扩增模版，采用通用引物对 338F 

(5′-ACTCCTACGGGAGGCAGCAC-3′) 和 806R 

(5′-GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3′)对细菌 16S 

rRNA基因 V3−V4区进行目的片段的扩增。PCR反

应体系：5×FastPfu buffer 4.0 μL，dNTPs (2.5 mmol/L) 

2.0 μL，正、反向引物(5 μmol/L)各 0.8 μL，FastPfu 

polymerase (2.5 U/μL) 0.4 μL，BSA 0.2 μL，模板

DNA 10 ng，ddH2O补足 20 μL。PCR反应条件：

95 °C 3 min；95 °C 30 s，55 °C 30 s，72 °C 45 s，

25个循环；72 °C 10 min；10 °C保存。扩增产物

均取 3 μL于 2%的琼脂糖凝胶中，在凝胶成像系统

中检测。参照电泳初步定量结果，使用 Qubit荧光

定量系统对 PCR 产物进行检测定量，之后按照每

个样本的测序量要求，根据精确定量结果进行相应

比例的混合。随后进行 MiSeq文库构建，Illumina

上机测序。 
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1.7  数据分析 

基于QIIME分析平台对原始FASTQ文件进行

过滤、拼接、去除嵌合体。序列比对后按照 97%相

似性水平划分操作分类单元(Operational taxonomic 

unit，OTU)，选取最优序列作为代表性序列，通

过 RDP 提供的参考序列和分类系统进行分类。

利用 Mothur 软件计算样品的 α 多样性指数，经

过 UniFrac算法利用系统进化的信息来比较样品

间的物种群落差异，进行 β多样性分析[13-14]。使

用 Canoco 4.5 软件对土壤环境因子和细菌群落

进行冗余分析(Redundancy analysis，RDA)。采用

Excel进行数据整理和初步处理，用 SPSS软件进

行统计分析，Origin 8.0进行绘图，差异显著性检

验采用 Duncan法，相关性分析采用 Pearson相关

检验。 

2  结果与分析 

2.1  土壤理化性质 

对现代公园及古典公园土壤理化性质(表 2)

进行分析，结果表明两类公园绿地土壤有机质含

量、pH、水分含量、土壤全氮含量、土壤速效钾

含量和有效磷含量虽有差别，但差异均不显著。

现代公园的有机质含量范围是 13.86−23.83 g/kg，

而古典公园是 23.59−38.96 g/kg；现代公园的土壤

水分含量范围是 6.90%−12.25%，而古典公园则提

升至 13.25%− 18.89%；现代公园的土壤速效钾含

量范围是 114.14−218.70 mg/kg，而古典公园则是

136.98−261.32 mg/kg。所有公园的土壤 pH值范围

在 7.02−7.70，说明北京市公园绿地土壤均呈弱碱

性，除天坛公园(TTP)外，古典公园的 pH 值比现

代公园的 pH值范围更高。总体而言，古典公园的

土壤有机质含量、pH 值、土壤水分的平均含量明

显高于现代公园。 

2.2  高通量测序数据分析 

通过 Illumina MiSeq高通量测序并优化后，

8个公园的 39个土壤样品共获得 1 690 365条有

效序列，总碱基数为 745 476 964 bp，平均长度

为 441 bp。39个土壤样品共产生 6 354个 OTU，

古典公园共产生了 6 260个OTU，其中北海公园产生

5 374个OTU，颐和园产生 5 080个 OTU，景山

公园产生 5 314个 OTU，天坛公园产生 5 283个

OTU；而现代公园只产生了 5 781个 OTU，其中，

八家郊野公园产生 4 306个 OTU，海淀公园产生

4 837个 OTU，朝阳公园产生 4 373 个 OTU，紫

竹院公园产生 4 154个 OTU。 

稀释曲线反映了样品的取样深度，可以用来

评价测序量是否足以覆盖所有类群。从稀释曲线

(图 1)可知，样品稀释曲线均已趋于平缓，文库的

覆盖率已超过 99% (表 3)，说明样本的 OTU覆盖

度已经饱和，本次测序深度可以反映土壤细菌群落

的真实情况。 

 

表 2  不同年代绿地公园土壤理化性质 
Table 2  Soil properties of urban parks with different ages 

Park SOM (g/kg) TN (g/kg) pH SM (%) AK (mg/kg) AP (mg/kg) 

BJP 21.44ab 1.38a 7.12e 10.71bc 114.14d 27.50a 

HDP 13.86c 0.69c 7.03f 11.62bc 164.74bcd 12.94c 

CYP 23.83bc 1.02abc 7.21cd 12.25bc 196.29abc 17.60bc 

ZZY 23.77bc 1.12abc 7.17de 6.90c 218.70ab 17.32bc 

BHP 38.96a 1.43a 7.29bc 14.44ab 136.98cd 19.85bc 

YHY 29.90ab 1.21abc 7.30b 14.42ab 261.32a 17.46bc 

JSP 34.50ab 1.28ab 7.70a 18.89a 260.29a 23.47ab 

TTP 23.59bc 1.02abc 7.02f 13.25ab 152.36bcd 15.25c 

注：同列数字后不同小写字母表示差异显著(P<0.05). 

Note: Different lower case letters in the same column indicate significant difference at 0.05 level. 
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图 1  相似度为 97%条件下不同土壤样品的稀释曲线 
Figure 1  Rarefaction curves of each soil sample at cutoff 
level of 3% 

 

2.3  土壤细菌群落 α多样性 

细菌群落丰富度用 Chao1和 ACE指数表示，

细菌群落多样性程度用 Shannon 指数和 Simpson

指数表示。本研究中所有公园绿地土壤细菌群落的

多样性如表 3所示。依据细菌 OTU数量计算出的

α 多样性指数，古典公园土壤细菌的 ACE 指数和

Chao1指数均显著高于现代公园，结果表明古典公

园土壤的细菌丰度显著高于现代公园。古典公园土

壤Shannon和Simpson指数也同样表明古典公园土

壤的细菌群落多样性程度明显高于现代公园。在所

有公园中，北海公园(BHP)的土壤细菌丰度和多样

性指数最高，而紫竹院公园(ZZY)的土壤细菌丰度

和多样性指数最低。以上结果表明，古典公园和现

代公园绿地土壤细菌群落多样性和丰度存在显著

差异。 

2.4  公园土壤细菌群落组成分析 

从门的分类水平看，公园土壤样本共检测出

45 个细菌门类，它们在公园土壤中均有分布，但

不同年代的公园土壤所占比例不尽相同。如图 2

所示，本研究中公园土壤细菌优势门类为酸杆菌门

(Acidobacteria ， 21.19%−37.59%) 、 变 形 菌 门

(Proteobacteria ， 21.12%−29.37%) 、 绿 弯 菌 门

(Chloroflexi ， 11.89%−13.85%) 、 放 线 菌 门

(Actinobacteria，8.49%−16.11%)，它们的平均相对

丰度大于 5%，占总序列的 75%以上；而芽单胞菌

门 (Gemmatimonadetes) 、 硝 化 螺 旋 菌 门

(Nitrospirae)、拟杆菌门(Bacteroidetes)、浮霉菌门

(Planctomycetes)、疣微菌门(Verrucomicrobia)的平

均相对丰度大于 1%但低于 5%。 

如图 2所示，现代公园土壤中酸杆菌门的相对

丰度显著高于古典公园(P<0.05)；而古典公园土壤

中变形菌门和绿弯菌门的相对丰度则显著高于现

代公园(P<0.05)。另外，在两类公园土壤中，放线

菌门的相对丰度无显著性差异。由此可见，古典公

园和现代公园土壤细菌群落结构优势菌种的相对

丰度存在显著差异。 
 

表 3  不同年代绿地公园土壤细菌丰富度指数与多样性指数 
Table 3  Diversity and richness of the soil bacteria of urban parks with different ages 

Parks Shannon index Simpson index ACE index Chao1 index Coverage (%) 

BJP 7.146 8ab 0.001 8b 4 769abc 4 859abc 99.07bc 

HDP 7.146 3ab 0.002 3ab 5 259ab 5 326ab 99.25a 

CYP 7.022 5bc 0.002 6a 4 789bcd 4 781bc 99.23a 

ZZY 6.964 0c 0.002 4a 4 615d 4 664d 99.09a 

BHP 7.366 9ab 0.001 5b 5 626ab 5 704ab 99.59bc 

YHY 7.264 3abc 0.001 6b 5 426cd 5 512cd 99.52ab 

JSP 7.363 0a 0.001 5b 5 523a 5 566a 99.59c 

TTP 7.230 4abc 0.001 8ab 5 516abc 5 573abc 99.63a 

注：同列数字后不同小写字母表示差异显著(P<0.05). 

Note: Different lower case letters in the same column indicate significant difference at 0.05 level. 
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图 2  土壤细菌群落在门水平上的组成和相对丰度 
Figure 2  Composition and relative abundance of the bacteria community at the phylum level 

 
2.5  公园土壤细菌群落相似性分析 

土壤细菌群落相似性分析是用来比较一对样

品在物种多样性方面存在的差异大小。ANOSIM 

(Analysis of similarities)分析结果表明，古典公园和

现代公园土壤的 OTU 组成之间存在显著差异

(R=0.885 4，P=0.024)。 

对古典公园和现代公园的样点数据进行主坐

标分析(Principal Co-ordinates analysis，PCoA)，如

图 3 所示，第一主成分(PC1)、第二主成分(PC2)和

第三主成分(PC3)的贡献率分别为 37.54%、16.99%

和 15.47%，累计贡献率超过 70%。同时，古典公园 

 

 
 

图 3  β多样性的主坐标分析(PCoA)图 
Figure 3  Principal coordinate analysis (PCoA) scores plot 
of β diversity 

与现代公园的两组样点之间有明显分离，说明不同

年代的两类公园之间微生物多样性组间差异远大

于组内差异。 

2.6  公园年代和环境因子与土壤细菌群落的相

关性 

土壤可以提供细菌群落生长繁殖的微环境，而

不同年代的公园绿地土壤通过改变其微环境间接

影响了土壤细菌群落结构的组成。RDA 二维排序

图(图 4)可以直观给出研究对象与环境变量和公园 

 

 
 

图 4  土壤微生物群落结构与各影响因子的冗余分析 
Figure 4  Redundancy analysis (RDA) of relationships 
among soil microbial community structure and impact 
factors 
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年代等因子之间的关系，排序轴与箭头连线夹角表

示各因子与排序轴的相关性，夹角越小表明关系越

密切，而箭头连线表示各因子与研究对象相关程度

的大小，连线越短，相关性越小，反之越大。与土

壤细菌群落相似性分析结果一致，RDA 分析同样

表明古典公园和现代公园的土壤细菌结构之间存

在显著差异，其中第一排序轴(76.98%)与第二排序

轴(15.29%)累计解释变异量达到 92.27%，说明前

两轴的贡献值可以很好地解释各因子对土壤细菌

群落结构的影响。古典公园天坛公园(TTP)、颐和

园(YHY)、景山公园(JSP)和北海公园(BHP)的土壤

细菌群落结构与公园年代、含水量、有机质、全氮、

pH 值以及速效钾呈正相关，与速效磷呈负相关；

现代公园海淀公园(HDP)、朝阳公园(CYP)、紫竹

院公园(ZZY)和八家郊野公园(BJP)的土壤细菌群

落结构与速效磷呈正相关，与公园年代、有机质、

含水量、全氮、pH值以及速效钾呈负相关。 

在公园样点与各因子的冗余分析中，公园年代

(R2=0.729 3)、含水量(R2=0.567 5)、速效钾(R2=0.078 0)

和 pH值(R2=0.246 1)与轴 1相关性较大，解释率达

到了 78.77%；全氮(R2=0.706 3)、有机质(R2=0.733 8)

和速效磷(R2=0.458 2)与轴 2 相关性较大；然而只

有公园年代(P=0.035)、含水量(P=0.037)、有机质

(P=0.04)和全氮(P=0.039)对公园土壤细菌群落组

成的影响达到显著水平(P<0.05)，其它因子均未达

到显著水平(P>0.05)。这一结果表明公园年代、土

壤含水量、有机质和全氮是影响公园土壤细菌群落

结构的关键因子，也说明了土壤细菌在土壤碳氮养

分转化中发挥着重要作用。 

3  讨论与结论 

本研究采用高通量测序技术对北京市不同年

代公园绿地土壤细菌群落进行了分析。细菌多样性

的分析结果表明，不同年代公园的细菌多样性指数

和丰度指数存在显著差异。古典公园绿地土壤的细

菌丰度指数和多样性指数均高于现代公园，这是因

为细菌适合生长在养分富足的土壤环境中，较高的

土壤肥力能够刺激细菌的生长[15]，古典公园绿地

土壤养分含量较高，为细菌生长提供了更为丰富的

养分基质，这与前人研究结果一致[16]。除此之外，

古典公园绿地生态系统更为稳定，植被根系密集，

根系分泌物种类多、数量大，存在较少的人为扰动，

每年都有大量的凋落物转化为有效养分，向土壤输

入较多的碳氮源供微生物利用[17]，而现代公园植

被根系尚未形成稳定的系统，并且长期受人为活动

的影响，造成土壤理化性质的改变，缺少细菌生长

的碳氮源，不利于土壤中细菌群落的繁殖[18]。 

土壤细菌是土壤微生物的重要组成部分，土

壤细菌群落结构的变化以群落组分变化为基础，

不同类型生境土壤细菌群落组分的差异预示着环

境改变为这些细菌提供了特异性的生存条件，从

而对菌群进行选择[19]。研究表明，绝大多数土壤

优势细菌种类基本相同，主要包括 10个左右的细

菌类群[20-21]。在门分类水平，土壤细菌以变形菌

门为绝对优势菌，占细菌群落的 41.61%−44.82%；

酸杆菌门广泛存在于自然界的各种环境中，是土壤

细菌群落的重要组成，约占土壤细菌类群的

5%−46%[22]。本研究中北京市不同年代公园绿地土

壤细菌群落分属于 45菌门，其中酸杆菌门、变形

菌门、绿弯菌门和放线菌门为北京市公园绿地土壤

细菌群落的优势菌群。古典公园的变形菌门相对丰

度高于现代公园，而酸杆菌门的相对丰度则低于现

代公园，可能的原因是古典公园对园林废弃物再利

用的有效管理方式促进古典公园绿地土壤碳氮源

输入增多，这与 Fierer假说观点一致，随着土壤输

入的碳氮源增多，富营养型菌群(如变形菌门)丰度

增加，伴随着相应的贫营养型类群(如酸杆菌门)丰

度减少，空出生态位[23]。放线菌门在古典公园和

现代公园中均呈现较高的相对丰度，这与放线菌

门最适合生长在环境土壤 pH 偏碱性有关[24]，本

研究中，古典公园和现代公园土壤都呈现偏碱性，

土壤环境适合放线菌门的生长。前人研究表明不同

类型生境的土壤样品中存在着特有的高相对丰度

和低相对丰度细菌门类，这与本研究结果一致[25]。 
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土壤细菌 PCoA 分析结果表明，古典公园和

现代公园的土壤细菌群落结构存在显著差异，同

时，ANOSIM分析结果也表明古典公园和现代公

园土壤的 OTU组成之间存在显著差异。现代公园

园区内的公园绿地与公园游览区不分离，绿地常

提供游客运动锻炼、野餐、亲子活动等服务功能，

同时园区管理常常集中清扫园林废弃物。而古典

公园园区内的公园绿地常与游览区有明显分离，并

用护栏对绿地进行保护，从而避免了人为活动对于

绿地生态系统的严重影响；同时，古典公园绿地管

理方式与现代公园也不尽相同，良好的灌溉措施与

有机施肥结合模式对绿地土壤养分及时进行了补

充，同时也对园林废弃物进行了充分的再利用，有

机物经过长年积累，土壤养分含量极高，特别是碳

氮养分[26]。 

本研究中，冗余分析结果显示环境因子中土壤

含水量、土壤有机质和全氮含量与土壤细菌群落结

构呈显著正相关，表明土壤含水量、碳和全氮可能

是引起土壤细菌群落结构差异的主要因子。细菌群

落对土壤含水量的变化敏感，土壤含水量不同，导

致土壤细菌活性存在较大差异[27]。Schimel等研究

发现，长期干燥能够导致土壤微生物呼吸和生物量

降低，微生物群落结构发生变化，尤其是潮湿和干

燥的时间对土壤微生物影响较大[28]。Gordon等[29]

和 Xiang 等[30]研究发现，较高的土壤含水量可提

高土壤微生物活性。土壤有机质是土壤的重要组成

部分，作为微生物所需能量的主要来源，土壤有机

质被认为是调控土壤微生物多样性和群落结构的

关键因素[31]。土壤微生物在土壤有机质转化和养

分循环中具有重要作用[32]。土壤有机质含量对于

提供维持土壤各种功能所必需的能量、底物和微

生物多样性至关重要[33]，是影响土壤微生物群落

组成的关键因素，研究表明土壤有机碳与土壤微

生物功能多样性之间存在明显的相关性[34]。此外，

微生物的生长活性还受氮源有效性的限制[35]。土

壤中积累的土壤养分能够被土壤细菌作为能量来

源直接利用，为土壤细菌对碳、氮的利用提供了有

利条件[36]。古典公园的园林凋落物得到了有效的

充分利用，在土壤中形成的有机质含量相对较高，

从而更有利于土壤细菌生长和代谢。北京市公园绿

地土壤中拥有复杂的土壤细菌群落结构，因此，认

识和利用土壤细菌群落对维护绿地土壤生态系统

平衡和绿地土壤管理利用具有重要的意义[37]。 

许多研究表明土壤 pH是影响细菌群落结构的

重要因子[38]，但也有研究已经证实，细菌群落相

对丰度与土壤 pH相关性不显著[39]。尽管 pH不是

引起本研究中土壤细菌群落结构差异的显著影响

因子，但仍表现出与细菌群落多样性的相关规律

性。本研究中古典公园 pH值显著高于现代公园，

同时细菌群落多样性也更为丰富，这与有些学者的

研究结果一致[40]，可能是较高浓度的氢离子抑制

了细菌生长。本研究中导致古典公园土壤 pH值高

于现代公园的可能原因是古典公园建筑石料的风

化导致盐基离子进入到土壤中，从而造成古典公园

pH 值一定程度的升高。此外，在一些研究中，由

于一些细菌门类的基因序列也在中性甚至碱性的

环境中被检测出来[41]，所以土壤细菌群落结构与

pH的关系还有待进一步研究。 

除了环境因子，本研究还引入公园年代作为土

壤细菌群落潜在影响因子进行冗余分析，结果表明

公园年代与土壤含水量、有机质和全氮对公园绿地

土壤细菌群落都可产生显著影响。同时，公园年代

也是影响细菌群落结构的最重要影响因子，结果表

明，与先前假设一致，公园年代确实对土壤细菌

群落结构产生显著影响，导致古典公园和现代公

园的细菌群落结构存在显著差异。相关研究表明，

细菌除了用来指示土壤微生物群落中细菌群落的

相对丰度外，还可用来表征土壤生态系统的稳定

性[42]。因此，随着公园年代的增加，土壤细菌多

样性呈增加趋势，在一定程度上表明北京市公园绿

地土壤生态系统朝着稳定的方向发展。 

本研究利用 Illumina 高通量测序技术对北京

市不同年代的公园绿地土壤细菌多样性和群落结

构进行了研究，以期更深入地理解城市公园绿地
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生态系统土壤细菌结构组成对公园年代的响应，

同时为公园生态管理提供重要的指导作用和参考

价值。 
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