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摘   要：【目的】针对相距 3 860 km 的热带(年均温 25 ℃)和寒温带(年均温−2 ℃)原始森林土

壤，研究历史地理气候显著差异条件下秸秆降解微生物群落的适应规律。【方法】设置低温

(10 ℃)、高温(35 ℃)和高低温交叉锻炼(10 ℃/35 ℃)，连续 12 周传代并通过 16S rRNA 基因

测序分析秸秆降解微生物组群落组成。【结果】10 ℃下寒温带长白山土壤富集菌群的秸秆降

解率(15.5%)更高；35 ℃下则是海南土壤富集菌群的降解率(33.1%)更高。线性判别分析效应

大小(linear discriminant analysis effect size, LEfSe)差异分析显示，针对寒温带长白山原始森林土

壤，在微生物属水平上，10 ℃条件下 12 周传代富集得到的秸秆降解优势属包括杜擀氏菌属

(Duganella)、土地杆菌属(Pedobacter)、紫色杆菌属(Janthinobacterium)和沙雷氏菌属(Serratia)；35 ℃
条 件 下 秸 秆 降 解 富 集 物 中 优 势 属 包 括 类 芽 孢 杆 菌 属 (Paenibacillus) 和 罗 河 杆 菌 属

(Rhodanobacter)；而 10 ℃/35 ℃条件下寡养单胞菌属(Stenotrophomonas)、伯克霍尔德氏菌属
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(Burkholderia)与无色杆菌属(Achromobacter)是秸秆降解优势类群。针对热带海南原始森林土壤，

10 ℃ 条 件 下 富 集 的 秸 秆 降 解 优 势 属 包 括 假 单 胞 菌 属 (Pseudomonas) 、 不 动 杆 菌 属

(Acinetobacter)和黄杆菌属 (Flavobacterium)；35 ℃条件下优势属为贪铜菌属(Cupriavidus)；
而 10 ℃/35 ℃条件下肠杆菌属(Enterobacter)和科恩氏菌属(Cohnella)是优势属。【结论】热带

和寒温带的巨大温度差异，可能是原始森林土壤中秸秆降解微生物群落构建的重要驱动力，

这些特征微生物类群为定向发掘东北寒区和南方热带土壤中高效降解秸秆的微生物资源提

供了科学依据。  

关键词：温度差异；原始森林土壤；微生物；交叉锻炼；秸秆降解  
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Abstract: [Objective] To investigate the acclimation mechanisms of straw-decomposing 
microbiomes in response to historically different climate conditions as characterized by extreme 
temperature distinction, we collected two native forest soil samples from the tropical (annual 
mean temperature: 25 ℃) and cold-temperate (annual mean temperature: −2 ℃) zones at a 
distance of 3 860 km. [Methods] Microcosm incubation was conducted at a low temperature 
(10 ℃), a high temperature (35 ℃), and alternated high and low temperatures (10 ℃/35 ℃). The 
two native forest soil samples were inoculated for targeted cultivation of straw-decomposing 
microbiomes. After 12 consecutive weeks of passage, 16S rRNA gene sequencing was carried out 
to analyze the microbial community composition. [Results] At 10 ℃, higher straw 
decomposition rate was observed in the forest soil from Changbai Mountain in the 
cold-temperate zone (15.5%) than that from the tropical zone. At 35 ℃, the decomposition rate in 
the soil from Sanya in the tropical zone (33.1%) was higher than that from Changbai Mountain 
The results of linear discriminant analysis effect size (LEfSe) showed that the dominant 
straw-decomposing genera included Duganella, Pedobacter, Janthinobacterium, and Serratia 
after 12 weeks of enrichment at 10 ℃ with the forest soil from Changbai Mountain. The 
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dominant genera were Paenibacillus and Rhodanobacter after enrichment at 35 ℃, and 
Stenotrophomonas, Burkholderia, and Achromobacter after enrichment at 10 ℃/35 ℃. As for the 
forest soil from the tropical zone, the enriched dominant genera were Pseudomonas, 
Acinetobacter, and Flavobacterium at 10 ℃, Cupriavidus at 35 ℃, and Enterobacter and 
Cohnella at 10 ℃/35 ℃. [Conclusion] This study revealed the indicator microbial species for 
straw decomposition at different temperatures in native forest soils from geographically highly 
distinct regions with a 3 860 km distance. The results suggest that temperature could have likely 
played a pivotal role in shaping the microbiomes for straw decomposition. The findings provide a 
scientific basis for mining the straw-decomposing microbial resources in the cold zone in 
northeast China and the tropical zone in south China. 
Keywords: temperature difference; native forest soil; microorganism; Cross-adaption to 
temperature stress; straw decomposition 
 
 

微生物作为地球上最重要的分解者，在分解

复杂有机物(如植物凋落物和根系残渣)、促进动

物和植物养分吸收等方面发挥着关键作用，它们

不仅是维系土壤肥力的关键，也被认为是驱动元

素生物地球化学循环的引擎[1]。据 2023 年中国统

计年鉴估算，我国农作物秸秆产生量为 9.6 亿 t[2]，

而秸秆肥料化、饲料化、基料化、原料化、燃料

化是秸秆资源化利用的重要方式。农业农村部数

据显示[3]，我国秸秆综合利用率高达 88.1%，其

中以秸秆还田为主的肥料化利用占比为 60.0%，

是秸秆利用的主要途径[4]。值得注意的是，我国

典型农区秸秆直接还田率存在较大差异，变幅为

37.8%−70.1%，由高到低依次为华北区、东北区、

长江中下游区、西南区、西北区、华南区[3]。东

北平原秸秆还田是农业生产实践中的核心问题，

主要难点可能是低温条件下微生物活性弱，秸秆

难以降解。因此，亟须研究不同区域秸秆降解的

微生物气候适应机制。 
一般认为，低温微生物包括严格嗜冷或耐冷

微生物。嗜冷微生物特指必须生活在低温条件下

且最高生长温度≤20 ℃，最适生长温度≤15 ℃，

在 0 ℃可生长繁殖的微生物[5]；耐冷微生物特指

生长温度>20 ℃、最适温度>15 ℃，在 0−5 ℃可

生长繁殖的微生物[6]。我们推测，由于微生物具

有极强的适应性，即使在温度气候完全不同的土

壤中也可能存在严格嗜冷和耐冷微生物。低温寒

带土壤中，可能存在更多的严格嗜冷菌/耐冷秸

秆降解菌，而在热带高温土壤中，也可能存在严

格嗜冷菌/耐冷秸秆降解菌，但其数量和多样性

较低。然而，目前尚未有低温秸秆降解微生物的

历史地理驱动机制研究。已有的报道大多集中于

单一温度条件下秸秆降解微生物的分离和富集。

例如，有研究针对中国北方寒区 31 个不同样点

(年平均气温范围为−1.3 ℃–7.5 ℃)，在低温

10 ℃条件下，富集玉米秸秆降解微生物 15 d 后，

获得了富集物 GF-20，秸秆降解效率为 32.0%，

但高温条件下的秸秆降解微生物过程未有报  
道[7]。类似地，有研究发现在 15 ℃下连续富集

培养，可从寒地森林土壤(年平均气温为 5.2 ℃)
中获得嗜冷木质纤维素降解菌 LTF-27，该菌能

有效降解稻草中的纤维素，效率高达 71.7%，其

最适降解温度为 15 ℃[8]。此外，也有报道发现，

呼伦贝尔森林(年平均气温−2.5 ℃)土壤中存在

低温秸秆降解菌，在 4 ℃条件下可利用腐烂落叶

表层土壤获得低温降解富集物，滤纸降解率为

18.8%[9]。然而，尽管在寒冷区域已有大量低温
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秸秆降解报道，但这些微生物是否特异存在于寒

区尚未可知。同时，在热带土壤环境中，是否也

存在类似的嗜冷/耐冷秸秆降解微生物，似乎尚

未见相关报道。土壤是独立的历史自然体，是生

物、气候、母质、地形和时间等自然因素和人为

活动综合作用下的产物。在成土过程中，微生物

可能长期适应自然地理气候差异，类似于动植物

的地理分布格局，最终形成了特异的适应区域气

候环境的土著微生物群落。 
据此，本研究选择相距 3 860 km 的吉林长

白山和海南三亚 2 处原始森林土壤作为研究对

象，其历史地理气候背景差异巨大且未受人类活

动影响。我们推测，寒温带长白山原始森林表层

土壤中可能驯化了特异的低温秸秆降解微生物，

并且与热带海南原始森林土壤中秸秆降解物具

有显著差异。这些土壤微生物在长期适应地理气

候过程中，形成了温度依赖性的植物凋落物降解

能力，最终塑造了特异的秸秆降解微生物群落。

本研究设置了低温(10 ℃)、高温(35 ℃)和高低温

交叉锻炼(10 ℃/35 ℃)条件，研究具有高效秸秆

降解能力的微生物富集规律及其秸秆降解速率，

推测气候背景完全不同条件下，土壤秸秆降解微

生物群落对温度的响应，为筛选低温高效秸秆降

解菌提供科学依据。 

1  材料与方法  
1.1  土壤样品概况  

本研究采用了 2 种土壤，分别来自我国东北

寒温带和海南热带原始森林，具体信息分别为吉

林省延边朝鲜自治州长白山原始森林(42°11′N, 
128°11′E) 、海南省三亚市崖州区原始森林

(18°24′N, 109°18′)。吉林长白山采样点年平均气

温为−2 ℃，属温带大陆性山地气候，主要植被

类型是红松阔叶林，土壤类型为暗棕壤；海南三

亚采样点年平均气温为 25 ℃，属热带海洋性季

风气候，主要植被类型是红树林，土壤类型为砖

红壤。本研究于 2023 年 4 月在 2 个地区进行采

样，首先选择 3 个 5 m×5 m 的平整地块，使用

无菌铲将地表枯枝落叶层去除并露出矿质土壤，

之后使用五点法采集 0−20 cm 的表层土壤[10]，

将土壤装入无菌封口袋内。所有土壤样品使用

−20 ℃保温冰盒运输至实验室。在实验室内首

先将同一地区所有土壤样品过 2 mm 筛，去除

植物残体和石块后充分混合，随后将每个新鲜

土壤样品分为 3 个部分，一部分用于秸秆降解

微生物富集试验；一部分过 20 目和 100 目网筛

后用于分析土壤理化性质；一部分置于−80 ℃
保存备用。 

1.2  土壤理化性质分析 
土壤 pH 值采用土水比=1:2.5 (质量体积比)

混合后，使用酸度计(Sartorius 公司)测定。土壤

有机碳(total organic carbon, TOC)采用重铬酸钾

氧化-加热法测定；全硫(total sulfur, TS)采用燃烧

碘量法和 EDTA 间接滴定法测定[11]。土壤全氮

(total nitrogen, TN)和速效氮(available nitrogen, 
AN)采用凯氏定氮法测定 [12]；土壤全钾 (total 
potassium, TK)和速效钾(available potassium, AK)采
用电感耦合等离子体原子发射光谱法测定[13]。土壤

全 磷 (total phosphorus, TP) 和 速 效 磷 (available 
phosphorus, AP)采用钼锑抗比色法测定[14]。 

1.3  培养基 
赫 奇 逊 (Hutchinson) 富 集 培 养 基 (g/L) ：

KH2PO4 1.0，NaNO3 2.5，CaCl2·6H2O 0.1，NaCl 
0.1，MgSO4·7H2O 0.3，FeCl3·6H2O 0.01[15]，加

入 10.0 g经粉碎机处理并过 100目筛孔的玉米秸

秆粉作为唯一碳源。 
无机盐培养基(g/L)：KH2PO4 3.0，NaNO3 

3.0，CaCl2 0.5，MgSO4·7H2O 0.5，FeSO4·7H2O 
0.007 5，MnSO4·H2O 0.002 5，ZnSO4 0.002，CoCl2 
0.003。 
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1.4  土壤秸秆降解微生物富集培养 
实验流程如图 1 所示。分别称取 10.0 g 寒温

带长白山原始森林(low-temperature north forest 
soil, NF)和热带海南原始森林(high-temperature 
south forest soil, SF)新鲜土壤，加入 90.0 mL 生

理盐水后，100 r/min 充分振荡 2 h 制备土壤接种

悬液。在无菌操作台内，吸取土壤-生理盐水混

合液 10.0 mL 转移至 90.0 mL 富集培养基，接种

量的体积分数为 10.0%。分别置于 10 ℃和 35 ℃
恒温箱培养 100 r/min 振荡培养，此为富集培养

物 1 周。以 7 d 为一个周期，将富集培养物 1 周

中菌液转接到新鲜富集培养基中，此为富集培

养物 2 周。连续转接 12 代为 12 周。同时，设

置温度交叉锻炼试验，即 10 ℃/35 ℃交替温度

处理(10 ℃条件下富集 7 d 后，转接至新鲜培

养基并转移至 35 ℃恒温箱培养 7 d，然后再转

至 10 ℃培养 7 d 并循环往复)。培养试验开展

前的原位森林土壤标注为 0 W，同时，收集 3、
6、9、12 周微生物富集液用于玉米秸秆降解试

验。此外，收集不同代际微生物富集物后，部

分样品用于 DNA 的提取，部分样品保存于

‒80 ℃冰箱。 

1.5  土壤微生物富集物的玉米秸秆降解率

测定  
收集不同代际的土壤微生物富集液培养阶段

(3、6、9、12 周)，将其以体积分数 10.0%的接 

 

 
 

图 1  不同温度条件下寒温带长白山和热带海南原始森林土壤秸秆降解微生物富集传代培养流程示意图   
NF：寒温带长白山原始森林土壤；SF：热带海南原始森林土壤 
Figure 1  Diagram showing the experimental procedures for temperature-dependent consecutive enrichment of 
straw-decomposing microbiome in two native forest soils under historically contrasting biogeographical 
conditions. The designations of NF and SF represent the native forest soils from the cold-temperate Changbai 
Mountain in the most northeastern China and the tropical regions in the most southern China, respectively.  
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种量接种至 150.0 mL 无机盐培养基，同时添加 

2.0 g 玉米秸秆段(1−2 cm)，设置不添加菌液的无

机盐培养基作为空白对照，置于不同温度培养箱

100 r/min 振荡培养。30 d 后取出培养基，倒出

上清液，蒸馏水反复冲洗秸秆 3 次后，50 ℃烘

干至恒重，采用失重法计算秸秆降解率[16]。 

1.6  土壤微生物 DNA 提取和高通量测序分析 
采用 TaKaRa MiniBEST Bacteria Genomic 

DNA Extraction Kit ver.3.0 试剂盒提取土壤微生

物 DNA，根据说明书步骤完成并获得 0、3、6、
9、12 周秸秆降解富集液总 DNA。采用超微量

样品分光光度计 N50 (Implen 公司)检测 DNA 的

纯度和浓度后，通过 Illumina 平台对微生物 DNA
片段进行双端(paired-end)测序。利用 PCR 扩增

微生物 DNA 的 16S rRNA 基因序列，引物为细

菌 16S rRNA 基因通用引物对 338F (5′-ACTCCT 
ACGGGAGGCAGCA-3′)和 806R (5′-GGACTAC 
HVGGGTWTCTAAT-3′)。PCR 反应体系：Buffer 
(5×) 5 μL，Fast Pfu DNA Polymerase (5 U/μL)  
0.25 μL，dNTPs (2.5 mmol/L) 2 μL，上、下游引

物(10 μmol/L)各 1 μL，DNA 模板 1 μL，ddH2O 
14.75 μL。PCR 反应条件：98 ℃预变性 5 min；
98 ℃变性 30 s，55 ℃退火 30 s，72 ℃延伸 45 s，
30 个循环；最后在 72 ℃终延伸 5 min。将 PCR
扩增产物回收后进行荧光定量，制备测序文库。 

采用 USEARCH v11.0.667 软件分析[17]。对

Barcode 标签序列和引物序列进行裁剪，然后将

16S rRNA 基因序列的正向和反向序列进行合

并，所有合并的序列开展质控和去重复处理，进

一步过滤嵌合体后，获得高质量序列4 123 398条。

使用 Unoise3 以 99%相似度筛选操作分类单元

(operational taxonomic unit, OTU)及其相应的代

表性序列[18]，共得到 4 917 个 OTU。分别使用

-usearch_global 和 -cluster_agg 命 令 生 成

OTU-Table 以及所有 OTU 之间的系统发育树。

将获得的序列以每个样品最小序列数进行重新

取样，进行下游分析。使用 Sliva 138.1 数据库

(https://www.arb-silva.de/)对代表序列进行比对

注释，获取分类信息，共鉴定出 33 门 78 纲 181 目

316 科 598 属 1 387 种。 

1.7  数据统计 
微生物群落的 β 多样性分析采用距离非度

量多维尺度(non-metric multidimensional scaling, 
NMDS)，在 OTU 水平通过 Bray-Curtis 距离矩阵

分析。微生物群落差异采用R v4.3.2的microeco
和 ggplot2 软件包分析，主要通过线性判别分析

效应大小(linear discriminant analysis effect size, 
LEfSe)进行生物标志物判定。所有数据采用平

均值±标准差表示，通过 SPSS 26.0 计算单因素

方差分析 (one-way ANOVA)和单样品 t 检验

(one-sample t-test)。 

2  结果与分析 
2.1  土壤理化性质 

相距 3 860 km 的地理气候具有巨大差异，

进而可能显著影响 2 个原始森林土壤的理化性

质。寒温带长白山土壤养分含量显著高于热带海

南土壤。如表 1 所示，除总钾含量(TK)外，长白 

 
表 1  土壤理化性质 
Table 1  Physical and chemical properties of soil 
Soil  pH TOC (g/kg) TN (g/kg) TP (g/kg) TS (g/kg) TK (g/kg) AN (mg/kg) AP (mg/kg) AK (mg/kg) 

NF 5.39 157.90±1.98 10.70±0.53 1.28±0.02 2.48±0.18 12.90±0.55 1 054.00±24.80 14.80±0.32 136.80±0.87 

SF 6.10 12.10±0.21 0.93±0.02 0.26±0.01 1.10±0.13 43.10±0.89 107.00±5.81 3.10±0.18 114.10±11.29 
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山土壤所有测定指标均显著高于海南土壤。长白

山土壤有机碳(TOC)含量是海南土壤的 13 倍，

分别为 157.90 g/kg 和 12.10 g/kg；土壤总氮(TN)
分别为 10.70 g/kg 和 0.93 g/kg，相差高达 10 倍；

土壤速效氮(AN)含量分别为 1 054.00 mg/kg 和

107.00 mg/kg，相差高达 10 倍。 

2.2  玉米秸秆降解率 
长期的寒温带或热带地理气候可能塑造了

不同的土壤秸秆降解菌。如图 2 所示，低温 10 ℃ 
 

 
 

图 2  不同温度富集条件下，寒温带长白山和热带

海南原始森林土壤秸秆降解富集物传代过程中的

玉米秸秆降解率   同一温度条件下，不同富集传

代过程微生物菌群的降解率差异，采用单因素方差

分析，显著差异使用不同字母表示. 小写字母代表

寒温带长白山原始森林土壤；大写字母代表热带海

南原始森林. **表示 P<0.01 
Figure 2  The degradation rate of corn straw by the 
enriched microbiomes from the two native forest 
soils under distinct temperatures. The NF and SF 
refer to the cold-temperate and tropical soils 
respectively, as the same as those in Figure 1. 
Univariate analysis of variance was used to detect the 
significant difference of the decomposition rates by 
the enrichment and passage process at the same 
temperature and marked with letters. The lowercase 
letters represent the statistical results from the 
cold-temperate native forest soil of Changbai 
Mountain, and the uppercase letters represent the 
statistical results from the tropical native forest soil 
in Hainan Province. ** represents P<0.01. 

条件下，连续传代 12 周过程中，寒温带长白山

土壤秸秆降解率(均值为 15.5%)显著高于热带海

南土壤(均值为 12.4%)。相反，高温 35 ℃条件下，

热带海南土壤秸秆降解率(均值为 33.1%)则显著

高于寒温带长白山土壤(均值为 28.2%)。然而，

10 ℃/35 ℃交叉锻炼条件下，2 种土壤的玉米秸

秆降解率无明显的历史温度依赖特征。值得注意

的是，无论 10 ℃还是 35 ℃条件下，2 种土壤富

集菌群对玉米秸秆的降解率均随富集代数的增

加呈显著增加趋势(图 2)。低温 10 ℃下，长白山

土壤秸秆降解速率从 13.0% (3 周富集液)增至

16.0% (12 周富集液)，增幅 23.1%；而海南土壤

从 10.0% (3周富集液)增至 15.0% (12周富集液)，
增幅 50.0%。在 35 ℃高温富集条件下，长白山

土壤秸秆降解速率从 24.0% (3 周富集液)增至

30.0% (12 周富集液)，增幅 25.0%；而海南土壤

从 30.0% (3周富集液)增至 35.0% (12周富集液)，
增幅 16.7%。此外，无论寒温带或热带土壤，微

生物是秸秆降解的唯一驱动力，如图 2 所示，经

过长达 12 周的富集培养，没有微生物接种条件

下，空白对照组秸秆降解率仅为 1.0%−2.0%，统

计无显著差异，秸秆无降解，表明本研究中秸秆

降解均来源于微生物作用。 

2.3  土壤秸秆降解微生物多样性与群落结

构变化 
高通量测序表明，寒温带长白山原始森林土

壤微生物多样性高于热带海南原始森林土壤。如

图 3 所示，寒温带长白山和热带海南森林土壤

Shannon 指数分别为 9.82 和 8.59。在 10 ℃培养

条件下，2 种土壤秸秆降解富集物的微生物多样

性均随代数增加而增加；在 35 ℃培养条件下，

寒温带长白山森林土壤富集物的微生物多样性

随代数的增加而小幅度增加并趋于稳定。然而，

热带海南森林土壤富集物则无稳定规律，呈先增

加后减少再增加的趋势；在 10 ℃/35 ℃交叉温
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度锻炼条件下，土壤富集物的微生物多样性似乎

先减少后增加。值得注意的是，在 10 ℃培养条

件下，长白山原始森林土壤富集物的微生物多样

性始终高于海南森林土壤，其均值分别为 7.03
和 5.02，但在 35 ℃或 10 ℃/35 ℃交叉锻炼条件

下，长白山土壤秸秆降解富集物微生物多样性

总体低于海南森林土壤。此外，与原位土壤微

生物多样性相比，无论寒温带或热带样品，连

续接种传代富集培养过程中，微生物多样性均

呈下降趋势。 
微生物群落结构分析进一步表明，连续传代

富集培养显著改变了微生物组成。如图 3B 所示，

长白山和海南原位森林土壤的微生物群落单独

成簇。然而，随着传代富集，富集培养温度成为

微生物群落结构差异的最重要因素(R2=0.295)。
例如，无论寒温带和热带土壤，土壤秸秆降解富

集物在 10 ℃、35 ℃和 10 ℃/35 ℃这 3 种培养条

件下分别独立成簇。值得注意的是，在同一富集

温度内 2 种土壤间差异依然显著(R2=0.120)，富集

代数对微生物群落结构的影响最弱(R2=0.077)。 

2.4  富集传代过程中玉米秸秆降解微生物

群落演替规律 
如图 4A 所示，与寒温带长白山和热带海

南原位森林微生物群落组成相比，土壤秸秆降

解微生物组富集过程中，在微生物门水平上，

均未发现低温特异或高温特异门。然而，在微

生物属水平上，2 种土壤均富集到与温度相关

的特异微生物。寒温带长白山原位森林土壤中，

优势微生物门包括变形菌门(Proteobacteria)和
酸杆菌门 (Acidobacteria) ，相对丰度分别为

31.0%和 35.9%；热带海南原位森林土壤中的优

势微生物门则包括变形菌门 (Proteobacteria, 
26.6%)、放线菌门(Actinobacteria, 29.1%)、绿弯菌

门(Chloroflexi, 15.7%)和酸杆菌门(Acidobacteria, 
13.7%)。然而，秸秆降解微生物富集传代过程中，

4 种微生物门成为绝对优势类群，占比高达 99.5%， 
 

 
 

图 3  不同温度富集条件下，寒温带长白山和热带海南原始森林土壤秸秆降解富集物传代过程中的微生

物群落物种多样性(A)和系统发育多样性分析(B)   **表示 P<0.01、***表示 P<0.001、****表示 P<0.000 1 
Figure 3  Dynamic changes in community structure of the straw-decomposing microbiome enrichments with 
different passages from the two native forest soils under distinct temperatures. Shannon index for alpha 
diversity (A) and phylogenetic diversity for beta diversity (B) of straw-decomposing microbial enrichment were 
shown from the cold-temperate native forest soil of Changbai Mountain and the tropical native forest soil in 
Hainan Province. All other designations are the same as those in Figure 1. ** represents P<0.01, *** represents 
P<0.001, **** represents P<0.000 1. 
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主要包括变形菌门(Proteobacteria)、放线菌门

(Actinobacteria)、拟杆菌门(Bacteroidetes)和厚壁

菌门(Firmicutes)。 

在微生物属水平上(图 4B)，寒温带长白山

原位森林土壤(0 W)中，土著优势属共计 21 个，

其相对丰度均大于 1.0%，相对丰度总和为

56.6%；热带海南原位森林土壤(0 W)中，土著优

势属共计 25 个，其相对丰度均大于 1.0%，相对

丰度总和为 71.5%。2 种土壤在富集传代培养过

程中，原位土著优势属(>1.0%)相对丰度显著下

降 ， 均 小 于 1.0% ( 仅 热 带 海 南 原 位 土 壤

Rhodanobacter 除外)；而土壤秸秆降解富集物中

的优势属在培养前均为稀有物种，其相对丰度均

低于<1.0%。针对寒温带长白山森林土壤，如图

4B 所示，在 10 ℃条件下富集传代培养过程产生

了 6 个优势属，相对丰度总和 45.1%，分别为假

单胞菌属 (Pseudomonas, 14.5%)、杜擀氏菌属

(Duganella, 9.4%) 、 土 地 杆 菌 属 (Pedobacter, 

7.6%)、紫色杆菌属(Janthinobacterium, 7.1%)和

沙雷氏菌属(Serratia, 6.5%)；在 35 ℃富集传代

培养过程中产生了 3 个优势属，相对丰度总和

67.2% ，分别为类芽孢杆菌属 (Paenibacillus, 

33.1%)、罗河杆菌属(Rhodanobacter, 18.4%)和无

色杆菌属(Achromobacter, 15.7%)。在 10 ℃/35 ℃

交叉锻炼培养过程中产生了 4 个优势属，相对丰

度 总 和 54.2% ， 分 别 为 寡 养 单 胞 菌 属

(Stenotrophomonas, 18.7%)、伯克霍尔德氏菌属

(Burkholderia, 17.5%) 、 无 色 杆 菌 属

(Achromobacter, 12.3%) 和 类 芽 孢 杆 菌 属

(Paenibacillus, 5.7%)。相应的，针对热带海南森

林土壤，在 10 ℃条件下富集到 3 个优势属，相

对 丰 度 总 和 79.5% ， 分 别 为 假 单 胞 菌 属

(Pseudomonas, 40.8%)、不动杆菌属(Acinetobacter, 

25.4%)和黄杆菌属(Flavobacterium, 13.3%)；在

35 ℃条件下富集到 4 个优势属，相对丰度总和

54.7%，分别是贪铜菌属(Cupriavidus, 27.0%)、

肠杆菌属(Enterobacter, 9.4%)、伯克霍尔德氏菌

属 (Burkholderia, 9.1%) 和 纤 维 单 胞 菌 属

(Cellulomonas, 9.2%)；在 10 ℃/35 ℃交叉锻炼培

养过程中产生了 4 个优势属，相对丰度总和

58.4%，分别为肠杆菌属(Enterobacter, 24.8%)、

科恩氏菌属(Cohnella, 20.5%)、噬几丁质菌属

(Chitinophaga, 8.1%) 和 寡 养 单 胞 菌 属

(Stenotrophomonas, 5.0%)。 

2.5  富集传代培养过程中的指示性类群 
利用 LEfSe 对各处理间的差异微生物类群

进行分析，如图 5 所示，共有 64 个指示物种。

针对寒温带长白山森林土壤，选择相对丰

度>5.0%的优势物种分析发现，在 10 ℃条件下富

集到 4 个特异类群，分别为杜擀氏菌属

(Duganella)、土地杆菌属(Pedobacter)、紫色杆菌

属(Janthinobacterium)和沙雷氏菌属(Serratia)；在

35 ℃条件下富集到 2 个特异类群，分别为类芽

孢 杆 菌 属 (Paenibacillus) 和 罗 河 杆 菌 属

(Rhodanobacter)；在 10 ℃/35 ℃交叉锻炼培养条

件下富集到 3 个特异类群，分别为寡养单胞菌属

(Stenotrophomonas) 、 伯 克 霍 尔 德 氏 菌 属

(Burkholderia)和无色杆菌属(Achromobacter)。针

对热带海南森林土壤，在 10 ℃条件下富集到   

3 个 特 异 类 群 ， 分 别 为 不 假 单 胞 菌 属

(Pseudomonas)、动杆菌属(Acinetobacter)和黄杆菌

属(Flavobacterium)；在 35 ℃条件下富集到 1 个

特 异 类 群 ， 为 贪 铜 菌 属 (Cupriavidus) ； 在

10 ℃/35 ℃交叉锻炼培养条件下富集到 2个特异

类群，分别为肠杆菌属(Enterobacter)和科恩氏菌

属(Cohnella)。 
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图 4  两种原始森林土壤富集菌群在门水平(A)和属水平(B)上的物种组成与相对丰度   Low-temperature 
north forest soil，寒温带长白山原始森林；High-temperature south forest soil，热带海南原始森林土壤，

下同 
Figure 4  Species composition and relative abundance at phyla level (A) and genus level (B) of two primary 
forest soil enriched bacteria. 



 

 

 

邢妍 等 | 微生物学报, 2024, 64(8) 2911 

http://journals.im.ac.cn/actamicrocn 

 

 
 

图 5  三种不同温度富集条件下寒温带长白山和热带海南原始森林土壤秸秆降解微生物组中的特异物种

分析 
Figure 5  Indicator species analysis of the straw-decomposing microbial enrichment from the two native forest 
soils under distinct temperatures. 

 
2.6  森林土壤秸秆降解优势属与秸秆降解

率相关分析 
进一步选择富集物中相对丰度>1.0%的微

生物类群，并与秸秆降解率开展统计分析。如图

6 所示，针对寒温带长白山森林土壤，共计有 15 个

属与秸秆降解率显著正相关，3 个不同温度下

(10 ℃、35 ℃和 10 ℃/35 ℃)的优势属分别为 7、

4 和 4 个。针对热带海南森林土壤，共计有 11 个

属与秸秆降解率显著正相关，3 个不同温度下

(10 ℃、35 ℃和 10 ℃/35 ℃)的优势属分别为 4、
6 和 1 个。在 10 ℃培养条件下，仅在寒温带长

白山森林土壤中发现的显著正相关的微生物属

包括 7 个，丰度最高的 3 个分别为紫色杆菌属

(Janthinobacterium, 7.1%)、沙雷氏菌属(Serratia, 
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图 6  三种温度条件下土壤富集物中优势类群(相对丰度大于 1.0%)与秸秆分解速率的相关分析 
Figure 6  Correlative analysis of the dominant phylotypes (the relative abundance>1.0%) to the 
straw-decomposing rate in microbial enrichment from the two native forest soils under distinct temperatures. A: 
Low-temperature north forest soil. B: High-temperature south forest soil. *Represents P<0.05, ** represents 
P<0.01, *** represents P<0.001, **** represents P<0.000 1. 
 
6.5%)和红育菌属(Rhodoferax, 1.1%)。值得注意

的是，Janthinobacterium 在寒温带长白山土壤中

与秸秆降解率呈正相关，但在热带海南土壤中呈

负相关，表明其可能是嗜冷/耐冷特有物种。在

35 ℃培养条件下，仅在热带海南森林土壤中发

现的显著正相关的微生物属包括 6 个，丰度最高

的 3 个分别为纤维单胞菌属 (Cellulomonas, 
9.2%)、金黄杆菌属(Chryseobacterium, 4.1%)、
噬 几 丁 质 菌 属 (Chitinophaga, 1.1%) 。 在

10 ℃/35 ℃交叉锻炼培养条件下，2 种土壤中未

发现共有的秸秆降解微生物类群。 

3  讨论 
本研究发现气候温度是原始森林土壤秸秆

降解微生物群落形成的重要驱动力，这些结果与

已有研究基本一致。例如，有研究分析了德国北

部、中部和南部不同农业土壤凋落物分解过程中

的细菌多样性，发现年平均气温和年降雨量是农

田土壤秸秆降解微生物分异的主要环境驱动因

子[19]，并与农田土壤氨氧化微生物的研究结果

类似[20]。然而，温度可能并不是土壤微生物地

域分异规律的唯一因素，气候条件、植被类型、

土壤理化性质等都可能发挥了重要作用。例如，

Chu 等研究表明植被类型是北极苔原土壤中优

势细菌群落构建的重要驱动因子[21]；土壤碳氮

比(C/N)和总有机碳是细菌群落构建的重要因

子[22]；更加普适性的研究则认为土壤性质和地

上植被类型是影响土壤微生物生物量和多样性

的主要因素[23-24]。我们推测低温条件下秸秆降解

微生物活性远低于高温，可能是寒区土壤养分含
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量高于热带土壤的主要原因(表 1)，而寒温带长

白山原始森林丰富的土壤养分也可能是微生物

多样性较高的重要原因(图 3)。然而，本研究仅

研究了 2 个土壤，未来仍需在更大气候梯度下采

取更多土壤，研究温度对土壤微生物地域分异的

影响。 
温度是决定土壤微生物功能的重要环境因

子[25-26]。土壤秸秆降解微生物富集过程不仅是目

标微生物快速增殖过程，也是物种淘汰过程，换

言之，无秸秆降解功能或不适应秸秆培养基环境

的微生物会逐渐消亡。事实上，玉米秸秆降解率

随富集代数增加而增加。在 10 ℃、35 ℃和

10 ℃/35 ℃交叉锻炼条件下，富集传代微生物菌

群的玉米秸秆降解率随着培养温度增加而提高

(图 2)。然而，在 10 ℃低温条件下，与热带海南

原始森林土壤相比，寒温带长白山原始森林土壤

秸秆降解率和富集菌群多样性显著较高；而在

35 ℃高温条件下，海南森林土壤秸秆降解率和

富集菌群多样性显著高于长白山森林土壤。这些

结果表明，尽管土壤秸秆降解菌的富集条件与原

位条件完全不同，但是相距 3 860 km、气候差异

巨大的长白山和三亚原始森林极可能驯化出了

各自特异的微生物类群，其降解秸秆的温度与当

地环境高度相关。值得注意的是，已有研究大多

采用同一个温度研究多个不同样品，或者针对同

一个样品比较不同温度响应。例如，研究表明苏

格兰松针叶降解率具有较强的温度敏感性[27]。在

不同温度 15、25 和 35 ℃条件下培养农田土壤，

则发现小麦秸秆降解率与温度呈正相关[28]，可

能的原因是温度通过改变微生物生理特性影响

秸秆的分解，当温度升高时酶活性增强，加快秸

秆降解[29-30]。这些结果虽然与本研究可比性不

强，但也表明，温度升高显著提升了寒温带长白

山原始森林土壤的秸秆降解能力，但却显著降低

了微生物多样性；与此同时，热带海南原始森林

土壤在低温条件下微生物多样性未有显著降低，

但其秸秆降解速率却显著降低了 62.5%，这表明

土壤微生物多样性-温度依赖型-秸秆降解率的

相互关系极为复杂，仍需深入研究。 
长白山与海南原始森林土壤经过富集培养

后，变形菌门和放线菌门依然是主要类群，同时，

低丰度的厚壁菌门与拟杆菌门也成为主要类群

(图 4A)。研究表明从土壤中分离的秸秆降解菌，

大多隶于厚壁菌门、放线菌门、变形菌门和拟杆

菌门[31-32]。原位土壤中相对丰度低于 1.0%的类

群，在富集培养后迅速成为优势属，这可能与培

养条件紧密相关。例如，原始森林土壤中并不存

在玉米秸秆，当其作为唯一碳源，可能限制了土

壤中原有的优势微生物属，而一些数量占弱势的

微生物类群可能具有较强的生理可塑性，进而快

速繁殖成为优势属。在微生物属水平上，原位森

林土壤与秸秆降解富集物中的微生物优势类群

差异较大(图 4B)。温度被认为是影响微生物生

理活性的重要因素[33]。在自然环境中，环境温

度随季节变化非常显著，极可能在不同地理气候

条件下形成了特异的微生物分布格局[34]。本研

究则提供了新的实验证据，表明不同温度培养条

件下，秸秆降解富集物的微生物群落结构显著不

同，即使是同一个土壤在不同温度下，也可能产

生显著不同的功能微生物群落(图 4)。例如，针

对寒温带长白山原始森林土壤，在 10 ℃条件下

富 集 到 的 微 生 物 菌 属 分 别 是 假 单 胞 菌 属

(Pseudomonas, 14.5%)、杜擀氏菌属(Duganella, 
9.4%)、土地杆菌属(Pedobacter, 7.6%)、紫色杆

菌属 (Janthinobacterium, 7.1%)和沙雷氏菌属

(Serratia, 6.5%)；然而，在 35 ℃条件下则富集

得到完全不同的微生物，分别为类芽孢杆菌  
属 (Paenibacillus, 33.1%) 、 罗 河 杆 菌 属

(Rhodanobacter, 18.4%) 和 无 色 杆 菌 属

(Achromobacter, 15.7%)。热带海南原始森林土壤
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富集培养也得到了类似结果，在 10 ℃条件下富

集 到 的 微 生 物 菌 属 分 别 是 假 单 胞 菌 属

(Pseudomonas, 40.8%) 、 不 动 杆 菌 属

(Acinetobacter, 25.4%) 和 黄 杆 菌 属

(Flavobacterium, 13.3%)；然而，在 35 ℃条件下

富集得到了完全不同的微生物，分别为贪铜菌属

(Cupriavidus, 27.0%)、肠杆菌属 (Enterobacter, 
9.4%)、伯克霍尔德氏菌属(Burkholderia, 9.1%)
和纤维单胞菌属(Cellulomonas, 9.2%)。值得注意

的 是 ， Mishra 等 研 究 表 明 假 单 胞 菌 属

(Pseudomonas)是报道最多且最有效降解木质素

能力的细菌，具有高漆酶和木质素过氧化物酶活

性[35]。研究表明类芽胞杆菌属(Bacillus)和纤维单

胞菌属(Cellulomonas)等能分解纤维素[36]；土地

杆菌 (Pedobacter)和黏液杆菌 (Mucilaginibacter)
表现出复杂的酶系统，其中含有多种降解纤维素

和半纤维素的糖活性酶[31]；无色杆菌可氧化木

糖，分泌氧化酶和木聚糖酶，有效降解纤维素和

半纤维素[37]；假单胞菌(Pseudomonas)及不动杆

菌(Acinetobacter)等可将木质素代谢达 50%[38]；

不动杆菌属表现出纤维素酶的活性，被发现可以

有效分泌半纤维素酶[39]；黄杆菌能分解纤维素

酶和蛋白酶，并能与假单胞菌协同降解纤维素和

半纤维素[40]；肠杆菌属虽然已知是昆虫相关细

菌，但其能够产生生物活性化合物和消化酶，达

到降解木质纤维素效果[41]。此外，一些研究发

现微生物配伍也可能促进秸秆降解，例如，将贪

铜 菌 属 (Cupriavidus) 细 菌 和 肠 杆 菌 属

(Enterobacter)细菌联合培养 15 d 后，漆酶活性

显著增强，木质素降解率可提高 5%左右[42]。这

一结果表明，土壤中多种微生物种间相互作用，

也可以间接影响菌株生长和群落结构动态变  
化[43]。不同环境中的微生物之间也可能存在功

能互补现象。例如，从海水和海泥样品中筛选目

标纤维素菌的同时，获得了大量的优势菌属为假

交替单胞菌属(Pseudoalteromonas)，其生长温度

为 4−35 ℃，最适生长温度为 25 ℃[44]。通过限

制性富集培养法(30 ℃)从腐烂芦苇秸秆的根际

土壤中获得木质素降解复合菌，其优势菌属是假

单胞杆菌属、类芽孢杆菌属和不动杆菌属等[45]。

也有研究分离到一种具有良好的耐低温能力的

菌，属于不动杆菌属，其最适温度为 20 ℃，在

10 ℃下生长良好，存活温度为 4 ℃[46]。在 10 ℃
条件下，本研究长白山土壤中假单胞菌属

(Pseudomonas)占优势，而海南森林土壤中不动

杆菌属(Acinetobacter)是优势菌；在 35 ℃条件

下，类芽孢杆菌属在长白山原始森林土壤中占优

势。此外，我们发现在 10 ℃/35 ℃交叉锻炼培

养条件下，寒温带长白山原始森林土壤的特异微

生物分别是寡养单胞菌属 (Stenotrophomonas, 
18.7%) 、 伯 克 霍 尔 德 氏 菌 属 (Burkholderia, 
17.5%)、无色杆菌属(Achromobacter, 12.3%)和类

芽孢杆菌属(Paenibacillus, 5.7%)；而热带海南原

始森林土壤的特异微生物分别是肠杆菌属

(Enterobacter, 24.8%)、科恩氏菌属 (Cohnella, 
20.5%)、噬几丁质菌属(Chitinophaga, 8.1%)和寡

养单胞菌属(Stenotrophomonas, 5.0%)。这些结果

表明，相距近 3 860 km 的原始森林土壤中，由

于其年均温度差异较大，分别为 25 ℃和−2 ℃，

可能长期驯化形成了本地特异的秸秆降解微生

物类群。然而，未来仍需开展更多研究，从分子

遗传和生态进化的角度，全面解析复杂土壤中数

以亿计的微生物形成和演化机制。 

4  结论 
原始森林土壤含有丰富的微生物资源，利用

富集培养结合高通量测序技术，针对背景温度差

异极大的寒温带长白山原始森林和热带海南原

始森林土壤，研究了低温 10 ℃和高温 35 ℃条件

下土壤微生物群落对玉米秸秆的降解规律及相
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关类群组成。研究发现，长期适应寒冷气候的长

白山土壤微生物在 10 ℃低温条件下具有更高的

秸秆降解速率和多样性，而海南土壤微生物群落

在 35 ℃高温条件下表现出更高的秸秆降解速率

和多样性，表明土壤微生物群落组成及降解能力

对环境温度的长期适应。在不同的温度条件下均

可富集获得秸秆降解的温度敏感性指示微生物

属，长白山原始森林土壤的特有属包括杜擀氏菌

属(Duganella)、土地杆菌属 (Pedobacter)、紫色

杆 菌 属 (Janthinobacterium) 和 沙 雷 氏 菌 属

(Serratia)等，而热带海南原始森林土壤则包括假

单 胞 菌 属 (Pseudomonas) 、 不 动 杆 菌 属

(Acinetobacter)、黄杆菌属(Flavobacterium)、贪

铜菌属(Cupriavidus)等。这些结果表明土壤微生

物群落尽管适应能力强，但其对长期环境适应仍

可能塑造特定的微生物类群。本研究为挖掘新型

高效秸秆降解菌，开展农业废弃物秸秆的资源化

利用提供了一定的参考。 
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