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摘要:为研究茶园土壤碳(C)、氮(N)、磷(P)、钾(K)含量及其生态化学计量比对土壤微生物群落结构的影

响,以福建省福鼎市茶叶主产地茶园为研究对象,系统测定和分析土壤养分与计量比,分析其对细菌群

落特征的影响。结果表明:(1)茶园土壤C、N、P、K含量均值分别为18.39,1.96,0.91,15.57g/kg,土壤

C∶N、C∶P、C∶K、N∶P、N∶K、P∶K均值分别为9.24,30.96,1.24,3.32,0.13,22.39;(2)土壤中的优势菌

门为变形菌门(Proteobacteria)、酸杆菌门(Actinobacteria)、放线菌门(Acidobacteria);优势菌属为Palud-
ibaculum、分枝杆菌属(Mycobacterium)、慢生根瘤菌属(Bradyrhizobium),不同茶园土壤中细菌群落组成

及结构相似,但细菌多样性指数差异显著(p<0.05);(3)属水平上茶园土壤细菌与养分及其计量比的相关

性分析结果显示,K与热脱硫弧菌属(Thermodesulfovibrio)、盖氏菌属(Gaiella)呈显著正相关(p<0.01),

P与梭菌属(Clostridium)、罗思河小杆菌属(Rhodanobacter)、地杆菌属(Geobacter)呈显著正相关(p<
0.01),而N与假单胞菌属(Pseudomonas)呈显著负相关(p<0.01),K与北孢里菌属(Kitasatospora)、苯基

杆菌属(Phenylobacterium)呈显著负相关(p<0.01);土壤C∶N、C∶P、N∶P、P∶K与西索恩氏菌属(Ch-
thoniobacter)、网团菌属(Dictyobacter)、伯克霍尔德菌属(Paraburkholderia)、芽孢杆菌属(Bacillus)呈显

著正相关(p<0.05),与慢生根瘤菌属(Bradyrhizobium)、Vicinamibacter、盖氏菌属(Gaiella)、假单胞菌属

(Pseudomonas)等呈显著负相关(p<0.001);(4)功能预测结果显示,茶园细菌的预测功能中以代谢活动为

主的功能居多,对茶园土壤养分循环以及通过代谢活动提高土壤固碳效率有着积极作用。研究结果对基

于养分管理的茶园土壤微生物多样性功能研究具有指导意义。
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Abstract:Inordertostudytheeffectsofsoilcarbon(C),nitrogen(N),phosphorus(P),potassium (K)

contentandtheirecostoichiometricratioonsoilmicrobialcommunitystructure,soilnutrient-to-metrological
ratioanditsinfluenceonthecharacteristicsofbacterialcommunitiesweresystematicallymeasuredand
analyzedbytakingteagardensinFudingCity,FujianProvinceastheresearchobject.Theresultsshowed
that:(1)ThemeancontentsofC,N,PandKinteagardensoilwere18.39,1.96,0.91,15.57g/kg,and
themeanvaluesofsoilC∶N,C∶P,C∶K,N∶P,N∶K,N∶K,were9.24,61,1.24,3.32,0.13and
22.39,respectively.(2)ThedominantbacteriainthesoilwerePaludibaculum,Mycobacterium,and
Acidobacteria;thedominantbacteriagenerawerePaludibaculum,Mycobacterium andBradyrhizobium,



andthecompositionandstructureofbacterialcommunitiesindifferentteaplantationsweresimilar,butthe
bacterialdiversityindexwassignificantlydifferent(p<0.05).(3)Thecorrelationanalysisresultsofsoil
bacteriaandnutrientandtheirmeasurementratiointeagardensatthegenuslevelshowedthatK was
significantlypositivelycorrelatedwithThermodesulfovibrioandGaiella (p<0.01),P waspositively
correlatedwithClostridium,Rhodanobacter,andGeobacter(p<0.001),whileNwassignificantlynegatively
correlatedwithPseudomonas(p<0.01),KwassignificantlynegativelycorrelatedwithKitasatosporaand
Phenylobacterium (p<0.01).SoilC∶N,C∶P,N∶P,P∶Kweresignificantlypositivelycorrelatedwith
Chthoniobacter,Dictyobacter,Paraburkholderia,andBacillus(p<0.05),andwerenegativelycorrelated
withBradyrhizobium,Vicinamibacter,Gaiella,andPseudomonas (p<0.001).(4)Thefunctionalprediction
resultsshowedthatmostofthepredictedfunctionsofteagardenbacteriaweremainlymetabolicactivities,

whichhadapositiveeffectonsoilnutrientcyclinginteagardensandimprovingsoilcarbonsequestration
efficiencythroughmetabolicactivities.Therefore,thisstudyisofgreatsignificanceforthestudyofsoil
microbialdiversityinteagardensbasedonnutrientmanagement.
Keywords:eco-stoichiometricratio;bacterialcommunitystructure;PICRUStfunctionprediction;tea

garden;FudingCity

  碳(C)、氮(N)、磷(P)、钾(K)是土壤中主要的组

成元素,其含量和彼此之间的耦合关系影响着生态系

统生产力与碳汇功能[1]。生态化学计量学主要是探

究生态系统多重养分元素间的平衡关系,已成为生物

地球化学循环和生态学研究的热点。近年来,国内外

学者对湿地、森林、山地等生态系统C、N、P生态化学

计量特征进行研究,王维奇等[2]对闽江河口不同河段

芦苇湿地土壤碳氮磷生态化学计量特征研究表明,不
同河段土壤的C∶N、C∶P、N∶P存在显著差异,且
土壤水分含量和粉粒含量是最关键的影响因子;许窕

孜等[3]对北江中下游不同林分类型土壤C、N、P含量

及其生态化学计量比研究发现,土壤C∶N在不同林

分类型中差异并不显著,但土壤C∶P、N∶P均以针

阔混交林最高,且针阔混交林受P限制较强;王涛

等[4]通过采伐迹地营造阔叶林树种后土壤微生物生

态化学计量特征研究表明,MBN(microbialbiomass
nitrogen)和 MBP(microbialbiomassphosphorous)
主要受土壤总氮和有效磷的影响,而 MBC(microbial
biomasscarbon)/MBP和 MBN/MBP主要受有机碳

和有效磷的驱动。上述研究主要集中在土壤、植物或

者微生物生物量等某一方面的元素生态化学计量学

研究,但将生态化学计量学应用于土壤—微生物系

统,了解土壤养分与微生物群落结构特征的演变及其

相关性的研究尚鲜见报道。此外,土壤生态化学计量

学研究主要围绕土壤C、N、P的3种元素展开,其他

元素耦合的化学计量关系尚不清楚,尤其关于K元

素的生态化学计量学研究报道较少。K元素不仅是

植物生长发育所必需的营养元素之一,还是茶树体内

含量最丰富的阳离子,对茶树正常生长和优质高产具

有重要作用。充足的K元素不仅可以提高茶叶的品

质,而且还可以增加茶树的抗性,对茶树的生长具有

重要的调节作用。因此,综合研究茶园土壤C、N、P、

K元素之间的平衡关系,不仅有利于丰富生态化学计

量学特征在茶园的应用,而且对于分析茶园土壤养分

循环、限制性元素判断、养分利用效率都具有十分重

要的意义。
土壤微生物作为土壤生态系统的核心,参与土壤

养分循环、有机质转换、土壤肥力的形成。其中,细菌

是土壤中数量最多、分布最广的微生物,占土壤微生

物总数的70%~90%[4],土壤细菌在维持土壤肥力方面

有着重要作用,其代谢活动影响土壤结构、物质循环和

能量流动,还能通过与植物根系相互作用,促进茶树对

养分的吸收[5]。许越等[6]研究发现,土壤细菌数量较高

的季节基本在夏秋季;何柳等[7]通过对不同海拔林地土

壤微生物研究发现,山地海拔变化是土壤微生物群落

改变的主要影响因素,说明土壤细菌对外界环境变化

的响应十分敏感。土壤为微生物生存提供必要的生

境,因此,土壤理化性质变化对微生物也有着重要影

响。已有研究[8]表明,土壤含水量和pH作为土壤环

境的重要组成因子,在很大程度决定植被类型,并解

释近90%的土壤微生物群落差异。关于土壤养分及

其生态化学计量比对微生物影响的研究主要集中于

森林、草地、农田生态系统,对于茶园生态系统的研究

较少,因此,值得深入开展相关研究,以期为茶园土壤

生物多样性和生态功能维持提供理论参考。
福鼎市位于福建省东北部,茶树品种资源十分丰

富,种植历史悠久,是中国白茶发源地,也是中国十大

产茶县(市)之一。目前,关于福鼎市茶园研究多集中

于茶叶主产地的自然条件、产业发展现状等,关于茶

园土壤养分及其微生物多样性的研究鲜见报道。基
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于此,针对当前国内外相关领域研究的不足,拟解决

以下科学问题:(1)福鼎市茶叶主产地土壤养分含量

及其生态化学计量比特征如何? (2)福鼎市茶叶主产

地土壤细菌群落分异特征及其功能怎样? (3)福鼎市

茶叶主产地土壤C、N、P、K含量及其计量比对微生

物群落的调节作用如何? 研究结果对茶园可持续生

产、土壤养分管理、生物多样性维持以及生态系统多

功能性提升具有重要的理论与实践价值。

1 材料与方法
1.1 研究区概况

福鼎市位于福建省东北部(26°52'45″—27°26'05″N,

119°55'34″—120°43'14″E),属于中亚热带季风气候,海洋

性气候特征显著,温暖湿润,雨量充沛,年均温19.2℃,
无霜期约270天,降水量约1720.0mm。年平均日照

时间为1727.3h[9]。优越的地理环境、气候条件为白茶

的生长提供有利条件。采样点分别位于福鼎市白琳

镇(27°10'45″N,120°107'22″E)、磻溪镇(27°06'45″N,

120°08'11″E)、管阳镇(27°15'11″N,120°01'59″E)、太
姥山镇(27°06'59″N,120°11'32″E)、点头镇(27°13'02″N,

120°03'10″E)茶树种植和生产的主产区。

1.2 土壤样品采集与测定

1.2.1 土壤样品采集 遵循典型性和代表性原则,
于2022年4月在福鼎市茶叶主产地(白琳镇、磻溪

镇、管阳镇、太姥山镇、点头镇茶园)进行土样采集,为
避免采样过程对于茶树生长的影响,在距离茶树10
cm处,去除表面凋落物后利用采土器采集0—15,

15—30cm土壤,5个样区,3个重复,共30个土样,
装入自封袋带回,挑去植物残体、根系和杂质后,分为

2份,其中1份待自然风干后装入自封袋保存,另1
份放入-20℃冰箱冷冻备用。鉴于0—15cm土层

土壤受外界环境和人为活动影响更为敏感,细菌群落

测定主要选择该层土壤,以反映不同茶园土壤微生物

群落特征的差异。

1.2.2 土壤样品测定

(1)土壤样品理化性质与碳、氮、磷、钾元素的测定。
土壤含水量采用烘干法[10]测定;土壤pH按水土质量比

2.5∶1,振荡30min,静置后用pH计(Starter300,美国)
测定;土壤容重用环刀法[10]测定。土壤C、N采用土壤

碳氮元素分析仪(ElementarVarioMAXCN,德国)测
定,全磷(TP)采用硫酸—高氯酸消解后在连续流动分析

仪(SkalarSAN++,荷兰)测定[11],土壤全钾(TK)用碳

酸钠碱熔法[12]测定。
(2)土壤细菌群落多样性及群落结构分析。根据

E.Z.N.A.􀅹soilDNAkit(OmegaBio-tek,Norcross,

GA,U.S.)说明书进行微生物群落总DNA抽提,使
用1%的琼脂糖凝胶电泳检测DNA的提取质量,使

用NanoDrop2000测定 DNA 浓度和纯度;对16S
rRNA基因V3—V4可变区进行PCR扩增,引物为

338F(5’-ACTCCTACGGGAGGCAGCAG-3’)806R
(5’-GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3’),其扩增

参数为95℃预变性3min,95℃变性30s,55℃退火30
s,72℃延伸30s,循环27次,72℃延伸10min,10℃保

存直至反应结束[13]。对PCR产物进行鉴定,每个样本

获得3个PCR重复,将3个重复的PCR产物混合;产物

使用2%浓度的琼脂糖凝胶进行电泳检测40min,根据

PCR产物浓度饱和持水量进行等量混样,充分混匀后使

用1×TAE浓度2%的琼脂糖凝胶电泳纯化PCR产物,
剪切回收目标条带。产物纯化采用试剂盒(ThermoSci-
entific公司GeneJET胶回收试剂盒)回收产物。使用

2%琼脂糖凝胶回收PCR产物,利用AxyPrepDNA
GelExtractionKit(AxygenBiosciences,UnionCit-
y,CA,美国)进行纯化,Tris-HCl洗脱,2%琼脂糖

电泳检测。利用QuantiFluorTM-ST(Promega,美国)
进行检测定量。使用NEXTflexTMRapidDNA-Seq
Kit(BiooScientific,美国)进行建库,构建文库的步骤

为:①连接“Y”字形接头;②使用磁珠筛选去除接头

自连片段;③利用PCR扩增进行文库模板的富集;④
氢氧化钠变性,产生单链DNA片段。最后利用Illu-
mina公司的 MiseqPE300平台进行测序(上海美吉

生物医药科技有限公司)。
高通量测序数据分析均是基于上海美吉生物医

药科技有限公司所提供的交互式微生物多样性云分

析平 台(https://www.majorbio.com)进 行,使 用

Fastp(version0.20.0)软件对原始测序序列进行质

控,使用Flash(version1.2.7)软件进行拼接。使用

Uparse(version7.1)中97%的相似性阈值将序列聚

类为OTUs并去除嵌合体,筛选 OTUs中出现频数

最高的序列作为 OTUs的 代 表 序 列。利 用 RDP
classifier(version2.2)对OTUs序列进行物种注释,
比对16SrRNA数据库Silva(version138),设置比

对阈值为70%[14]。

1.3 数据处理与分析

运用 MicrosoftExcel2016、Origin2023、SPSS
26.0和Canoco5软件对数据进行处理和绘图。其

中,原始数据的平均值、标准误差、标准偏差的计算采

用SPSS26.0软件,C、N、P、K及其计量比图的绘制

采用Origin2023软件,养分含量及计量比均采用质

量比,运用SPSS26.0软件中的单因素方差分析对各

组土壤样品的细菌相对丰度与多样性等进行差异性

检验。微生物数据分析在交互式微生物多样性云分

析平台完成(www.majorbio.com,上海美吉生物科技

有限公司)。利用PICRUSt2软件进行16SrRNA基
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因数据功能预测,将 QIME 获得 的 OTU 信 息 与

KEGG数据库进行比对,获得预测功能的基因信息。
使用Origin2023软件绘制菌群落组成图、功能预测

图以及属水平上细菌与预测功能相关性热图、属水平

上土壤细菌与土壤理化因子的相关性热图。

2 结果与分析
2.1 茶园土壤理化特征

福鼎市各茶叶主产地土壤容重、pH、含水量特征

见表1。0—15cm土层土壤容重变化幅度较大,管阳

镇茶园与白琳镇、点头镇茶园采样点间存在显著差异

(p<0.05),土壤pH为4.80~5.22,变化幅度较小,
属于适宜茶树生长范围;点头镇茶园土壤含水量与其

他采样点茶园之间存在显著差异(p<0.05);各茶园

15—30cm土层土壤容重变化幅度较小。管阳镇茶

园土壤pH 与白琳镇、磻溪镇茶园间存在显著差异

(p<0.05);点头镇茶园土壤含水量与管阳镇、太姥山

镇、磻溪镇茶园间存在显著差异(p<0.05)。

2.2 茶园土壤C、N、P、K含量特征

由图1可知,白琳镇、磻溪镇、管阳镇、太姥山镇、
点头镇茶园0—15cm土层土壤C、N、P、K含量分

别为23.28±2.02,2.33±0.55,1.05±0.91,14.75±
3.11g/kg;15—30cm土层土壤C、N、P、K含量分别

为13.51±4.41,1.58±0.38,0.77±0.75,16.39±4.04
g/kg。其中,0—15,15—30cm土层土壤C、N含量

间差异显著(p<0.05)。相对于15—30cm土层,0—

15cm土层土壤C、N含量分别增高72%,48%。管

阳镇茶园土壤P元素含量显著高于其他茶园(p<
0.05)。总体而言,土壤 C、N、P含量表现为0—15
cm土层高于15—30cm土层,但土壤K含量则表现

为0—15cm低于15—30cm土层。
表1 不同茶园土壤基本理化性质

 土层深度/cm 样地 容重/(g·cm-3) pH 含水量/%

白琳镇 1.07±0.05c 4.80±0.03ab 31.16±1.97b

磻溪镇 1.14±0.05bc 5.22±0.23a 22.46±1.59c

0—15 管阳镇 1.30±0.05a 4.81±0.16ab 29.55±1.23b

太姥山镇 1.23±0.02ab 4.54±0.12b 20.73±0.24c

点头镇 0.93±0.01d 5.12±0.02a 48.21±0.37a

白琳镇 0.96±0.05b 4.89±0.10c 31.62±0.65a

磻溪镇 1.25±0.04a 4.88±0.03c 23.94±1.94b

15—30 管阳镇 1.26±0.03a 5.27±0.05a 27.09±0.94b

太姥山镇 1.32±0.03a 5.14±0.10ab 25.65±0.94b

点头镇 1.33±0.05a 4.95±0.07bc 34.25±0.16a

  注:表中数据均为平均值±标准差;同列不同字母表示同一土层

不同茶园间差异显著(p<0.05)。下同。

  注:图柱上方不同大写字母表示不同茶园土壤养分间差异显著(p<0.05);不同小写字母表示同一茶园不同深度土壤养分间差异显著(p<

0.05)。下同。

图1 茶园土壤C、N、P、K含量特征

2.3 土壤C、N、P、K计量比特征

白琳镇、磻溪镇、管阳镇、太姥山镇、点头镇茶园

土壤C、N、P、K生态化学计量特征见图2。方差检验

结果表明,0—15cm土层土壤C∶N、C∶K、N∶K
显著高于15—30cm(p<0.05),分别高出12%,

92%,64%,土壤C∶N各茶园间差异较小,各茶园

土壤C∶P、C∶K存在显著差异,管阳镇茶园土壤

N∶P显著低于其他茶园(p<0.05),点头镇土壤

N∶K显著高于其他茶园(p<0.05),管阳镇茶园土壤

P∶K显著高于其他茶园(p<0.05)。
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图2 茶园土壤C、N、P、K化学计量比特征

2.4 茶园土壤细菌群落特征

2.4.1 土壤细菌多样性指数 不同茶园土壤细菌α
多样性指数特征见表2,各样品的覆盖度为98%~99%,
说明土壤样品中基因序列被检出的概率较高,本次测序

可反映土壤细菌群落的真实情况。结果显示,茶园主产

地0—15cm土层土壤细菌丰度以磻溪镇最低,管阳镇

茶园最高,且形成显著差异(p<0.05)。管阳镇茶园土壤

样品的Ace指数和Chao1指数以及OTUs数目与其他

乡镇差异显著(p<0.05)。细菌α多样性指数结果表明,
各茶园土壤中细菌丰度存在较大差异。

表2 茶园土壤细菌多样性指数

采样点 OTUs
97%相似度水平

Shannon指数 Ace指数 Chao1指数 覆盖度

白琳镇 1371.33±27.49c 5.25±0.09c 1770.85±34.11c 1756.99±15.67c 98.84±0.02b
磻溪镇 1204.00±66.84d 5.29±0.10c 1474.79±87.45d 1453.93±83.44d 99.44±0.06a
管阳镇 2799.00±12.77a 6.65±0.04a 3297.74±20.17a 3282.90±35.90a 98.00±0.06c

太姥山镇 1653.33±7.36b 5.76±0.06b 2038.11±35.39b 2028.09±33.57b 98.69±0.04b
点头镇 1726.00±89.15b 5.85±0.11b 2140.63±60.86b 2144.98±78.29b 98.76±0.05b

2.4.2 土壤细菌群落组成 不同茶园土壤细菌门水

平上的群落组成(图3a)显示,土壤样品中共检测到

21个菌门,茶园土壤细菌优势菌门为变形菌门、酸杆

菌门、放 线 菌 门,三 者 占 到 总 丰 度 和 的45.9%~
71.4%,其中,磻溪镇茶园土壤细菌群落组成中变形

菌门占比33.6%,酸杆菌门占比高达20.9%。不同茶

园土壤细菌属水平上的群落组成(图3b)显示,土壤

样品中共检测429个菌属,茶园土壤优势菌群属为

Paludibaculum、分枝杆菌属、慢生根瘤菌属。

2.4.3 茶园土壤细菌功能预测 为预测不同茶叶主

产地土壤细菌功能变化,基于PICRUSt工具及KEGG
数据库对茶园土壤细菌进行功能分类和预测。二级

功能预测层中共有46个子功能,对相对丰度较高的

前20个子功能进行分析表明,子功能基因的相对丰

度在不同茶园主产区差异显著(图4)。其中,点头镇

茶园土壤细菌子功能基因的相对丰度与磻溪镇、管
阳镇、太姥山镇茶园存在显著差异(p<0.05),点头镇

子功能基因的相对丰度在总体水平上比管阳镇高
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15.69%。通过对不同茶园土壤细菌群落结构与预测

功能的相关性分析(图5)发现,茶园土壤细菌二级代

谢通路预测功能基因相对丰度的变化与分枝杆菌属、

北里孢菌属、嗜酸硫杆菌属、玫瑰弯菌属、伯克霍尔德

菌属呈显著正相关(p<0.05),表明茶园土壤细菌群

落对于代谢功能的发挥具有重要作用。

图3 茶园土壤细菌群落组成

注:不同小写字母表示不同茶园间差异显著(p<0.05)。

图4 茶园土壤细菌功能预测
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  注:*、**、***分别表示在0.05,0.01,0.001水平上显著相关。Pal、Myc、Bra、Aci、Dic、Acid、Gai、Kit、Ped、Acidi、Ros、Occ、

Par分别为Paludibaculum、分枝杆菌属、慢生根瘤菌属、不动杆菌属、网团菌属、酸杆菌属、盖氏菌属、北里孢菌属、西索恩氏菌属、

土微菌属、酸土单孢菌属、玫瑰弯菌属、链球菌属、伯克霍尔德菌属。下同。

图5 茶园土壤细菌二级代谢通路功能基因丰度与优势菌属的相关性

2.5 土壤细菌群落变化影响因素的Spearman分析

选取相对丰度前30的菌属与环境因子之间进行

Spearman相关性分析,以探究环境因子对细菌群落

结构的影响(图6)。土壤基本理化性质对菌属的影

响表现为土壤容重(BD)与类诺卡氏菌属、鞘氨醇单

胞菌属呈显著负相关(p<0.01);含水量与芽孢杆菌

属、罗思河小杆菌属呈显著正相关(p<0.01);土壤碳

氮磷钾对菌属的影响表现为 N含量与芽孢杆菌属、
罗思河小杆菌属、地杆菌属、Limisphaera 呈显著正

相关(p<0.01);P含量与梭菌属、罗思河小杆菌属、
地杆菌属呈显著正相关(p<0.001),与网团菌属、假
单胞菌属呈显著负相关(p<0.01);K含量与盖氏菌

属、热脱硫弧菌属呈显著正相关(p<0.01),与北孢里

菌属、苯基杆菌属呈显著负相关(p<0.01)。土壤生

态化学计量比对菌属的影响表现为C∶N与西索恩

氏菌属呈显著正相关(p<0.001),与慢生根瘤菌属呈

显著负相关(p<0.001);C∶P与网团菌属呈显著正

相关(p<0.001),与Vicinamibacter、地杆菌属呈显

著负相关(p<0.001);N∶P与网团菌属呈显著正相

关(p<0.01),与盖氏菌属、地杆菌属呈显著负相关

(p<0.001);N∶K与伯克霍尔德菌属呈显著正相关

(p<0.001);P∶K与芽孢杆菌属、梭菌属、罗思河小

杆菌属、地杆菌属呈显著正相关(p<0.001),与假单

胞菌属呈显著负相关(p<0.001)。综上,茶园土壤的

理化性质、养分含量及养分分解速度的不同影响着土

壤菌属的变化。

3 讨 论
3.1 不同茶园土壤C、N、P、K含量及其计量学特征

土壤N、P、K元素是植物正常生长发育必需的

养分,在植物生长过程中起着非常重要的作用,茶树

是多年生长作物,其产量和品质与土壤有机质、N、P、

K等含量具有明显相关性。参照行业标准《茶叶产地

环境技术条件》(NY/T853-2004)[15]中茶园土壤的

肥力分级标准,茶园土壤C、N、P、K含量均值达到Ι
级茶园肥力指标,适宜茶树种植。从土壤层次来看,
表层土壤具有较高的养分含量,与植物凋落物和根系

分泌物对土壤表层碳及养分的输入量有关,同时,也
与茶园有机肥施加管理的影响有关。

土壤生态化学计量比是评价土壤质量的重要指

标,是确定土壤C、N、P、K平衡特征的重要参数,对
茶树生长有重要影响。土壤的C∶N可反映有机质

的分解情况,是土壤N素矿化能力和土壤C、N平衡
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状况的重要指标。本研究中,各茶园土壤C∶N均值

低于全国土壤均值,表明土壤有机碳具有较高的分解

潜力,同时,较低的C∶N也有利于提高微生物的分

解能力。土壤C∶P可作为土壤微生物分解有机质

释放磷的指标,C∶P越低越利于土壤微生物分解土

壤有机质,释放更多的P元素,进而补充土壤有效P
库。因此,在C∶P较低的管阳镇茶园P含量显著高

于其他茶园(p<0.05)。本研究中,茶园土壤C∶P

均值低于全国土壤[16],表明该区域茶叶主产地茶园

土壤环境有利于微生物在分解土壤有机质,提高土壤

P的有效性。N∶P作为衡量土壤中N元素是否饱

和的标志[16],可直接反映土壤肥力,间接表明植物营

养状况,本研究中,茶园土壤的N∶P均值低于全国

土壤平均水平,说明茶园土壤中磷的供应能力较氮来

说更强,也说明福鼎白茶种植区土壤有利于茶树的优

质生长和高产。

  注:图中 BD 代表容重,WC 代表含水量。Bacillus、Sphingomonas、Actinomadura、Pseudomonas、Clostridium、Anaeromyxobacter、Eda-

phobacter、Conexibacter、Rugosimonospora、Rugosimonospora、Rhodanobacter、Phenylobacterium、Geobacter、Thermodesulfovibrio 分别

为芽孢杆菌属、鞘氨醇单胞菌属、马杜拉放线菌属、假单胞菌属、梭菌属、厌氧性黏菌属、土壤杆菌属、康奈斯氏杆菌属、皱纹单胞菌属、罗

思河小杆菌属、苯基杆菌属、地杆菌属、热脱硫弧菌属。

图6 属水平上土壤细菌与理化因子相关性

3.2 不同茶园土壤细菌群落组成分析

茶园土壤微生物群落结构、生物量及其功能受到

诸多因子的影响。作为本研究中茶园土壤优势菌群

的变形菌门,其丰富度与土壤营养程度有关,营养丰

富的环境变形菌门生长速度偏好[17],说明本研究茶

园土壤养分供应较为充足。放线菌门主要参与土壤

腐殖质的分解和纤维素的形成[18],因此,较高丰度的

放线菌对于土壤养分的富集起着至关重要的作用。
酸杆菌门属于嗜酸性细菌,多存在于偏酸性土壤

中[19],太姥山镇的茶园土壤pH较低,酸杆菌门在太

姥山镇的茶园土壤细菌群落中所占的比重也相对较

高,与过去研究中茶园土壤pH与细菌丰度密切相关

的结论相似。在细菌属水平上,茶叶主产地中优势菌

属为Paludibaculum、分枝杆菌属、慢生根瘤菌属,其
中,分枝杆菌属和慢生根瘤菌属具有固氮作用[20],而

慢生根瘤菌属还具有溶解有机和无机磷的能力[21],

在土壤有机质分解、土壤养分循环等方面发挥着重要

作用。进一步通过土壤细菌功能预测分析表明,以碳

水化合物和氨基酸代谢功能为主的土壤细菌占比较

高。微生物代谢活动可以促进植物对养分的吸收以
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提高作物产量,链霉菌、芽孢杆菌等通过代谢活动产

生抗生素、抑菌蛋白及植物生长激素等,从而达到控

制土壤病原菌以及促进植物生长的作用[22]。此外,
土壤固氮和溶磷等功能主要是通过代谢作用进行

的[23]。相关性分析发现,分枝杆菌属、北里孢菌属、
酸杆菌属、伯克霍尔德菌属与代谢活动的相关性较

高,说明茶园土壤细菌通过较高的代谢活动维持土壤

养分循环,提高养分利用效率,促进茶园可持续生产。
同时,有研究[24]发现,微生物代谢活动的产物对土壤

具有较好的胶结作用,从而提高土壤团聚作用,进而

提高土壤有机碳库的稳定性。除稳定碳库之外,微生

物代谢活动能够使其直接参与有机碳的分解及固碳

等过程,进而影响茶园生态系统的碳循环过程。

3.3 不同茶园土壤元素含量及其计量比与细菌群落

结构的关系

土壤C、N、P及其计量比对于微生物的生长、群
落结构及其代谢活动产生显著影响,本研究中,属水

平上细菌与环境因子的相关性分析显示,土壤N、P、

K元素对茶园土壤细菌存在显著影响。其中,K含量

对茶园盖氏菌属、热脱硫弧菌属等存在显著影响(p
<0.05),K与其他元素间的生态化学计量比也是影

响茶园土壤细菌的重要因素,土壤细菌与环境因子的

相关性分析结果表明,K含量对盖氏菌属有显著影响

(p<0.01),充足的K能更好地发挥盖氏菌属对养分

利用率的增强作用。由于茶园土壤从母质发育到成

熟土壤后,钾的贫化率高达14.88%~23.80%[25],因
此,在未来茶园肥力管理时,要更好地维持 K供应,
同时在缺 K的土壤中适当施加 K肥以防止土壤 K
元素的贫化。P元素影响茶园土壤细菌变化,本研究

中,土壤P含量较高的茶园,土壤细菌多样性指数也

较高。同时,P元素对盖压菌属、网团菌属和罗思河

小杆菌属都有显著影响(p<0.01),该结果在前人[26]

研究中也有证实。土壤N含量与细菌丰富度呈正相

关[27],较高氮含量的茶园细菌丰富度也较高。N元

素对芽孢杆菌属、罗思河小杆菌属、地杆菌属等细菌

有显著影响(p<0.01)。土壤C∶N与慢生根瘤菌

属、玫瑰菌属、苯基杆菌属等呈负相关关系(p<
0.01),慢生根瘤菌、苯基杆菌等都属于好氧细菌,说
明在土壤C∶N较低的环境条件下,不利于好氧细菌

生长和繁殖。土壤P∶K与芽孢杆菌属呈显著正相

关,说明P在此过程中发挥着正向效应,与芽孢杆

菌具有较强的溶磷能力有关[28],二者相互作用,基于

芽孢杆菌属溶磷、解磷的机制,维系茶园土壤P元

素高效利用。

综上所述,茶园土壤C、N、P、K及其计量比对土

壤微生物群落结构和各菌种的丰富度有着显著影响,
而土壤微生物在土壤养分循环和改善土壤结构等方

面发挥着积极作用,同时,微生物自身的代谢活动还

使其参与到土壤固碳过程中。因此,合理的肥力管理

不仅能够提高土壤对茶树的养分供应能力,还能够提

高微生物活性和丰富度,使微生物能够不断改善土壤

结构和养分状况,同时也能增加微生物在固碳方面的

作用,最终使茶园成为拥有良性养分循环,具备一定

固碳潜力的多功能生态系统。

4 结 论
(1)不同茶园采样点土壤碳与养分含量存在一定

差异,但总体来看,均维持在较高水平。较低的养分

计量比说明茶园土壤能够提供足够的有机质以维持

茶树的生长。
(2)茶园土壤细菌相对丰度较高,群落结构相似,

门水平上优势细菌为变形菌门、酸杆菌门、放线菌门,
属水平上优势细菌为Paludibaculum、分枝杆菌属、
慢生根瘤菌属,丰度较高的细菌在茶园中发挥着重

要的环境调节功能。同时,多种微生物代谢活动在土

壤养分循环、土壤结构改善和固碳作用等方面发挥

重要作用。
(3)相关性分析表明,土壤养分及其计量比影响茶

园土壤细菌群落特征,土壤N、P、K与土壤中多个菌属

呈显著正相关(p<0.05),但土壤C∶N、C∶P、N∶P与

土壤中多个菌属呈显著负相关(p<0.05)。
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