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摘　要：【目的】明确不同土地利用方式下第四纪古红土细菌和真菌群落特征，为古红土健康评价提供重要的生物性状

数据，并为古红土资源的合理利用和科学管理提供指导。【方法】以疏林荒草地、荒草地、林地、耕地第四纪古红土和

附近处于同一地层的埋藏第四纪古红土为研究对象，并以埋藏古红土作为对照组，利用高通量测序技术对不同土地利用

方式下第四纪古红土细菌和真菌群落的丰富度、多样性和群落组成的变化进行分析，结合古红土理化性状，系统揭示不

同土地利用方式下第四纪古红土细菌和真菌的群落特征。【结果】①不同土地利用方式下第四纪古红土间微生物 α 多样

性指数存在显著差异，较埋藏古红土，疏林荒草地、荒草地、林地和耕地古红土的细菌丰富度指数和多样性指数以及真

菌的丰富度指数均显著增加，耕地的真菌多样性指数显著降低。②埋藏古红土出露地表后不同利用方式下第四纪古红土

细菌和真菌优势菌群的相对丰度发生显著变化。较埋藏古红土，其他不同土地利用方式下古红土中变形菌门的相对丰度

均显著降低，酸杆菌门、绿弯菌门和芽单胞菌门的相对丰度均显著增加；疏林荒草地、荒草地和林地的子囊菌门的相对

丰度显著降低，疏林荒草地和耕地的担子菌门的相对丰度显著增加，林地的被孢霉门的相对丰度显著增加。③古红土细

菌和真菌群落的主坐标分析以及层次聚类分析显示，不同土地利用方式下第四纪古红土细菌和真菌群落结构发生变化，

其中，荒草地与林地的群落结构最为相近。【结论】埋藏古红土出露地表后不同土地利用方式下第四纪古红土细菌和真

菌丰富度、多样性以及群落组成都发生显著变化。研究结果可为开展古红土健康状况评价提供重要的生物性状数据，并

为科学地管理与利用古红土资源奠定基础。
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【研究意义】土壤微生物是土壤生态系统最为

活跃的因素[1]，能驱动土壤养分循环过程，是土壤肥

力的重要组成部分，是维持土壤健康的关键因素[2]。

其中，土壤细菌和真菌群落参与土壤的物质循环和

能量流动[3−4]，影响土壤有机质的转化与土壤团聚体

形成，能够促进植物生长[5]，调节土壤微环境[6]。同

时，它们的群落结构对土壤的生产能力、抗环境胁

迫能力和生态系统功能发挥以及可持续发展起着至

关重要的作用[7−8]，对土壤环境的变化非常敏感，能

够及时反映土壤健康状况变化，是衡量土壤健康重

要的生物学指标[9]。

【前人研究进展】目前，对不同土地利用方式

下黑土、盐碱地以及黄土的微生物群落、酶活性等

研究较多。在典型黑土区，与裸地相比，草地中土

壤有机质含量增加[10]，微生物丰富度增加；盐碱地、

耕地、园地和荒地利用方式下，耕地土壤细菌群落

丰富度和多样性大于园地和荒地[11]；黄土丘陵不同土

地利用方式均改变了土壤养分含量[12]，林地、天然草

地和耕地利用方式下，土壤微生物功能多样性变化

较大，总体趋势为林地 > 天然草地 > 耕地[13]，不同
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酶活性随着撂荒年限的增加呈现出不同的变化趋势[14]。

而对不同土地利用方式下第四纪古红土微生物群落

多样性和组成报道很少。

【本研究切入点】第四纪古红土颜色偏红，形

成于第四纪早、中更新世湿热气候条件[15]，在北纬

30°以南的地区分布广泛。古红土经历了一定程度的

脱硅富铁铝和黏化过程，富含铁铝氧化物，因而颜

色偏红、质地黏重[16]。北方的古红土大多埋藏在地下，

受到侵蚀、搬运等外营力的作用会露出地表。经过

现代气候和人为活动等影响，经历了新的土壤发育

过程，也经历侵蚀和结构破坏等。人为土地利用活

动改变物质能量投入和地表覆被等，改变土壤物理、

化学和生物学性质，影响土壤养分的循环与供应，

从而影响微生物的群落特征[17−18]，使古土壤性质更加

复杂。

【拟解决的问题】本研究以广泛分布于辽宁省

朝阳市不同土地利用方式下的疏林荒草地、荒草地、

林地和耕地等第四纪古红土为研究对象，与附近处

于同一地层的埋藏古红土比较，分析不同土地利用

方式下的第四纪古红土微生物的群落特征，研究结

果为开展古红土健康状况评价提供重要数据，并为

科学地管理与利用古红土资源奠定基础。

 1    材料与方法

 1.1    研究区概况

通过查阅《中国土系志·辽宁卷》等土壤资料，

同时结合野外考察，选取辽宁省朝阳市北票市为研

究区（图 1），该区属于北温带大陆性季风气候，四

季分明，雨热同期，日照充足，日温差较大，降水

较少，年均日照时数 2850 ~ 2950 h，无霜期 120 ~
155  d，年均气温 5.4  ~  8.7 ℃，年均降水量 450  ~
580 mm。
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注：a：朝阳市在辽宁省位置；b：研究区域位置；c：局部放大获得的采样点分布图

图 1    研究区位置示意图
Fig.1    The location of the study area .

 

 1.2    土壤样品采集

采样区域位于辽宁省朝阳市北票市五间房镇上

油坊沟村。在同一个区域内，控制母质、地形、气

候、生物以及时间等影响因素基本相同，选取不同

土地利用方式下的疏林荒草地（CL_02）、荒草地

 （CL_03）、林地（CL_04）、耕地（CL_05）古红

土（人为影响较大）和附近处于同一地层的埋藏在

地下的古红土（MC_02）（人为影响较小，作为参

比基准；土壤发生分类名称为北票红土（壤质红黏

土）[19]）典型样地（图 2）。其中，疏林荒草地主要

草本植物为黄背草，木本植物为荆条、春榆和油松

等，植被覆盖度为 30%；荒草地主要植物为黄背草，

植被覆盖度为 30%；林地主要植物为荆条、春榆等，

植被覆盖度约为 35%；耕地生长季主要种植作物为

玉米。使用直径为 3 cm 的土钻分别采集了疏林荒草

地（CL_02）、荒草地（CL_03）、林地（CL_04）、

耕地（CL_05）古红土和埋藏古红土（MC_02）的表

层土壤样品。在每个样地，采集 0 ~ 20 cm 表层土壤
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样品，使用内径为 5 cm 的土钻和 100 cm3 的环刀，

沿“S”型曲线随机选取 5 点进行取样，戴无菌手套小

心剔除根系残体与土壤表面凋落物，将同一处理土

壤样品进行充分混合，形成一个混合样品，每个样

地重复采样三次，分别装入无菌聚乙烯封口袋中，

利用干冰进行保存运输，到达实验室立即放入−80 ℃
的冰箱保存，用于分析微生物群落结构。

 1.3    测定方法

土壤化学指标测定：土壤 pH 采用玻璃电极法测

定（土∶水 = 1∶2.5）[20]；土壤有机碳和全氮采用元

素分析仪（Vario ELIII）测定，具体测定方法见文献[21]。

土壤总 DNA 采用 omega M5635-02 试剂盒提取。

提取方法按试剂盒说明书进行。DNA 定量后，用核

酸纯化仪纯化、质控，建立 Illumina 测序文库，在

MiSeq 机器上利用 MiSeq Reagent Kit V3 （600 cycles）

进行 2 × 250 bp 的双端测序（派森诺生物，上海，

http://www.personalbio.cn）。根据测序区域的选择，

使 用 带 Barcode 的 特 异 引 物 进 行 PCR 扩 增 ：

338F（5′-barcode + ACTCCTACGGGAGGCAGCA-3′）
和 806R（5 ′-GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3 ′）扩

增细菌 16SrRNA 基因 V3V4 区域，ITS5（5′-GGAA
GTAAAAGTCGTAACAAGG-3 ′ ）  和 ITS2（ 5 ′-GCT
GCGTTCTTCATCGATGC-3′）扩增真菌 ITS1 基因区

域。测序结果使用 Vsearch 方法去引物，拼接，质量

过滤，去重，去嵌合体，聚类等步骤去除低质量序

列，根据序列两端的序列结构和引物序列得出有效

序列，校正序列方向。使用 Vsearch 软件将相似度阈

值 97% 以 上 的 序 列 归 为 一 个 OTU（ Operation
Taxonomic Unit），生成 OTU 表格，采用 QIIME2
 （2019.4）对 OTU 代表序列与 16S rRNA 基因序列

数据库 Greengenes 和 UNITE 数据库进行比对，获得

各个 OTU 的物种分类信息。

 1.4    数据处理及分析

采用 Excel 2019 统计分析数据，用 SPSS 26.0 对

数据进行单因素方差分析（One-way ANOVA）和最

小 显 著 差 异 法 （ LSD） 检 验 差 异 显 著 性 ； 采 用

Origin2021 绘制图表。细菌和真菌测序数据已上传至

组 学 原 始 数 据 存 储 归 档 库 （ GSA） （ http://bigd.
big.ac.cn/gsa），序列号分别为 CRA008089 和 CRA
008091。

 2    结果与分析

 2.1    不同土地利用方式下第四纪古红土细菌群落

特征

 2.1.1    不同土地利用方式下第四纪古红土细菌丰富

度和多样性　稀释曲线能够反映测序数量对于样本

多样性的影响程度，曲线平缓，表明测序结果很好

地反映了样本所含有的微生物多样性，即使增加测

序数量，也不能检测到更多尚未发现的 OTU[22]。随

着测序数量的增加，古红土细菌的稀释曲线逐渐平

缓（图 3），说明本实验取样合理，取样数能够很好

的反映土壤细菌的群落情况。

α 多样性表征了微生物群落的丰富度和多样性，

其中 Chao1 指数和 Observed species 指数用于表征微

 

黄土地层

受人为活动影响
古红土地层

林地 耕地疏林荒草地

MC_02 CL_02 CL_03 CL_04 CL_05

埋藏古红土 出露古红土

荒草地

 
图 2    古红土采样点分布示意图

Fig.2    The schematic distribution map of sampling sites
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生物的物种丰富度，指数越大，表明丰富度越高；

香农指数和辛普森指数表征微生物的多样性，指数

越大，表明多样性越高[23]。本研究中不同土地利用方

式下的疏林荒草地（CL_02）、荒草地（CL_03）、

林地（CL_04）和耕地（CL_05）等第四纪古红土的

Chao1 指数和 Observed  species 指数与埋藏古红土

 （MC_02）均有显著差异，并且 CL_05 与 CL_02、

CL_03 也表现出显著差异，与 MC_02 相比，增加幅

度呈 CL_05 > CL_04 > CL_03 > CL_02 的规律，表明

不同土地利用方式下第四纪古红土细菌丰富度均增

加，尤其是 CL_05 增加幅度最大。CL_02、CL_03、

CL_04 和 CL_05 的香农指数和辛普森指数与 MC_02
差异显著，均显著增加，并且 CL_05 的香农指数显

著高于 CL_02 和 CL_03，CL_05 的香农指数和辛普

森指数最大，MC_02 最小，与 MC_02 相比，增加幅

度呈现 CL_05 > CL_04 > CL_02 > CL_03 的规律，表

明不同土地利用方式下第四纪古红土的细菌的多样

性均增加，尤其是 CL_05 增加幅度最大。

 2.1.2    不同土地利用方式下第四纪古红土细菌群落

结构与组成　不同土地利用方式下第四纪古红土细

菌 OTU 维恩图（图 4）可以看出，所有组均包含的

OTU 为 38 个，MC_02、CL_02、CL_03、CL_04 和

CL_05 含 有 的 OTU 分 别 为 1452、 8626、 9165、

9268 和 10203 个，特有的 OTU 分别为 1238、6366、

5600、5312 和 7477 个，CL_05 含有的 OTU 最多，

其次为 CL_04、CL_03、CL_02，MC_02 最少，表

明不同土地利用方式下第四纪古红土的细菌类群均

增加，其中 CL_05 增加的最多。

不同土地利用方式下第四纪古红土细菌门水平

的组成（图 5）可以看出，不同土地利用方式下第四

纪古红土共有的优势菌门种类（相对丰度>5%）包括

变 形 菌 门 （ Proteobacteria） 和 放 线 菌 门

 （ Actinobacteria） 。 除 此 之 外 ， 酸 杆 菌 门

 （Acidobacteria）、拟杆菌门（Bacteroidetes）和绿

弯菌门（Chloroflexi）为疏林荒草地和荒草地的优势

菌 门 ， 酸 杆 菌 门 （ Acidobacteria） 、 拟 杆 菌 门

 （Bacteroidetes）和芽单胞菌门（Gemmatimonadetes）

为林地的优势菌门，酸杆菌门（Acidobacteria）、拟

杆菌门（Bacteroidetes）、绿弯菌门（Chloroflexi）
和芽单胞菌门（Gemmatimonadetes）为耕地的优势

菌门。

不同土地利用方式下第四纪古红土间的优势菌

门变化较大。其中，不同土地利用方式下第四纪古

红土变形菌门的相对丰度呈现 MC_02  >  CL_04  >
CL_03 > CL_02 > CL_05 的规律，MC_02 与其他不

同土地利用方式均有显著差异，表明较埋藏古红土，
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图 3    不同土地利用方式下第四纪古红土细菌稀释曲线

Fig.3    Rarefaction curves of the bacteria in Quaternary Red soils under different land use patterns
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其他不同土地利用方式的变形菌门相对丰度均显著

降低（P < 0.05）。放线菌门的相对丰度呈现 CL_02 >
CL_05  >  MC_02  >  CL_03  >  CL_04 的 规 律 ， 其 中

CL_02 和 CL_05 显著高于 MC_02、CL_03 和 CL_04，

表明较埋藏古红土，CL_02 和 CL_05 中放线菌门的

相对丰度显著增加（P < 0.05），CL_03 和 CL_04 中

放线菌门的相对丰度降低，但不显著。酸杆菌门的

相对丰度呈现 CL_04 >  CL_03 >  CL_02 >  CL_05 >
MC_02 的规律，MC_02 与其他不同土地利用方式均

表现出了显著差异，表明较埋藏古红土，其他不同

土地利用方式下第四纪古红土酸杆菌门的相对丰度

均显著增加，其中 CL_04 增加的最为显著（P <
0.05）。拟杆菌门的相对丰度呈现 CL_03 > CL_04 >
CL_05 > CL_02 > MC_02 的规律，其中，CL_03 和

CL_04 与其他不同土地利用方式间均表现出显著差

异，表明较埋藏古红土，CL_03 和 CL_04 的拟杆菌

门的相对丰度均显著增加（P < 0.05）。绿弯菌门的

相对丰度呈现 CL_02 >  CL_05 >  CL_03 >  CL_04 >
MC_02 的规律，MC_02 与其他不同土地利用方式均

表现出显著差异，表明较埋藏古红土，其他不同土

地利用方式下第四纪古红土的绿弯菌门的相对丰度

均显著增加，其中 CL_02 增加最为显著（P < 0.05）。

芽 单 胞 菌 门 的 相 对 丰 度 呈 现 出 CL_05  >  CL_04  >
CL_03 > CL_02 > MC_02 的规律，MC_02 与其他不

同土地利用方式均表现出显著差异，表明较埋藏古

红土，其他不同土地利用方式下第四纪古红土的芽

单胞菌门的相对丰度均显著增加，其中 CL_05 增加

最为显著（P < 0.05）。

第四纪古红土中还出现了厚壁菌门（Firmicutes）、

髌 骨 细 菌 门 （ Patescibacteria） 、 疣 微 菌 门

 （Verrucomicrobia）和浮霉菌门（Planctomycetes）

等非优势菌门（相对丰度 < 5%），其中厚壁菌门

 （Firmicutes）在不同土地利用方式之间无显著差异；

CL_05 的髌骨细菌门（Patescibacteria）相对丰度显

著高于其他土地利用方式（P < 0.05）；CL_04 的疣

微 菌 门 （ Verrucomicrobia） 的 相 对 丰 度 显 著 高 于

CL_02 和 MC_02（P < 0.05）；CL_04 的浮霉菌门

 （Planctomycetes）显著高于 MC_02（P <  0.05） ，

说明埋藏古红土出露地表后受到不同利用活动影响，

显著地改变了细菌在门水平上的群落组成。其中，

CL_03 与 CL_04 细菌门组成最为相似，除了芽单胞

菌门和髌骨细菌门，二者绝大多数细菌门相对丰度

无显著差异， CL_02 和 CL_05 组成较为相似，除了

酸杆菌门、绿弯菌门、芽单胞菌门和髌骨细菌门，

其他细菌门相对丰度无显著差异。

进一步对不同土地利用方式下第四纪古红土细

菌主要属水平的组成比较分析（图 6），结果表明古

红土中的细菌在属水平上的群落组成发生了显著变

化。MC_02 中鞘氨醇单胞菌属（Sphingomonas）和

RB41 分布最少，在 CL_03 中分布最多，MC_02 中

的 Subgroup_6 分 布 最 少 ， 在 CL_04 中 分 布 最 多 ；

KD4-96 在 MC_02 中分布最少，在 CL_02 中分布最

多，MC_02 与其他土地利用方式均有显著性差异，

表明 CL_02、CL_03、CL_04 和 CL_05 的鞘氨醇单

胞菌属、RB41、Subgroup_6 和 KD4-96 的相对丰度

均显著增加。嗜糖假单胞菌（Pelomonas）、盐单胞

菌属（Halomonas）、马赛菌属（Massilia）、拟无

枝 菌 酸 菌 （ Amycolatopsis） 和 海 洋 杆 菌 属

 （Pelagibacterium）在 MC_02 中分布最多。其中嗜

糖假单胞菌、马赛菌属和拟无枝酸菌属在 MC_02 中

显著高于 CL_02、CL_03、CL_04 和 CL_05，盐单胞

菌属和海洋杆菌属在 MC_02 中显著高于 CL_03、

CL_04 和 CL_05，说明不同土地利用方式古红土中

嗜糖假单胞菌、马赛菌属和拟无枝酸菌属的相对丰
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图 5    不同土地利用方式下第四纪古红土细菌门水平的组成

Fig.5    Bacteria compositions at the phylum level of Quaternary Red soils under different land-use patterns
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度显著降低。

 2.1.3    不同土地利用方式下第四纪古红土细菌群落

结构差异分析　基于 bray-curtis 距离矩阵的 PCoA 分

析（图 7），结果表明不同土地利用方式下第四纪古

红 土 之 间 的 群 落 组 成 差 异 明 显 。 在 PCo1 轴 上

CL_03 和 CL_04 投影距离最近，CL_03 和 CL_04 远

离其他土地利用类型，在 PCo2 轴上 CL_03、CL_04
和 MC_02 投影距离最近，CL_03、CL_04 和 MC_02
与 CL_02 和 CL_05 投影距离明显分开，CL_02 和

CL_05 投影距离较接近，由此可知 CL_03 与 CL_04
群落组成最为相似，CL_02 与 CL_05 群落组成较

相似。

层次聚类分析以等级树的形式展示样本间的相

似度，聚类树的分枝长度用于反映样本间的相似程

度。供试不同土地利用方式下第四纪古红土细菌群

落层次聚类分析（图 8），结果表明它们的细菌群落

结构存在差异。聚类树共分为三个大分枝，MC_02
的三个样本为一类，CL_03 的所有样本和 CL_04 的

所有样本聚为一类，CL_02 的所有样本和 CL_05 的

所有样本聚为一类，表明出露地表不同土地利用方

式下第四纪古红土与埋藏古红土的细菌群落差异较

大，其中荒草地和林地古红土细菌群落相似度最高，

疏林荒草地和耕地古红土细菌群落相似度较高，进

一步证实了 PCoA 的分析结果。

 2.2    不同土地利用方式下第四纪古红土真菌群落特征

 2.2.1    不同土地利用方式下第四纪古红土真菌丰富

度和多样性　随着测序数量的增加，古红土样本的

稀释曲线逐渐趋于平缓（图 9），说明本实验取样合

理，取样数能够很好的反映土壤真菌的群落情况。

古红土 Chao1 指数与 Observed species 指数均表

现出 CL_05 > CL_03 > CL_04 > CL_02 > MC_02 的

规律（表 1），其中 CL_05 的真菌丰富度显著高于

其他土地利用方式古红土，MC_02 的真菌丰富度显

著低于其他土地利用方式古红土，CL_03、CL_04
和 CL_02 的真菌丰富度之间差异不显著，说明不同

土地利用方式下古红土真菌的丰富度显著增加。香

农指数呈现出 CL_04 > MC_02 > CL_03 > CL_02 >
CL_05 的规律，CL_04 与 CL_05 差异显著，与 MC_
02、CL_03 和 CL_02 之间无显著差异，CL_04 古红

土真菌多样性增加，CL_02 和 CL_03 古红土真菌多

样性降低，CL_05 古红土真菌多样性降低显著。

 2.2.2    不同土地利用方式下第四纪古红土真菌群落

结构与组成　从不同土地利用方式下第四纪古红土
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图 6    不同土地利用方式下第四纪古红土细菌属水平的组成
Fig.6    Bacteria compositions at the genus level of Quaternary Red soils under different land-use patterns
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图 7    不同土地利用方式下第四纪古红土细菌群落主坐标分析
Fig.7    Principal  coordinate  analysis  (PCoA)  of  bacterial

community  structure  for  Quaternary  Red  soils  under
different land-use patterns
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真菌的 OTU 维恩图（图 10）可以看出，所有组中均

包 含 的 OTU 为 9 个 ， MC_02、 CL_02、 CL_03、

CL_04 和 CL_05 含有的 OTU 分别为 273、394、491、

446 和 559 个，特有的 OTU 分别为 189、295、333、

290 和 428 个。其中 CL_05 含有的 OTU 最多，其次

为 CL_04、CL_03、CL_02，MC_02 最少，表明不
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图 8    不同土地利用方式下第四纪古红土细菌群落的层次聚类分析

Fig.8    Hierarchical clustering analysis of soil bacterial communities of Quaternary Red soils under different land-use patterns
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图 9    不同土地利用方式下第四纪古红土真菌稀释曲线

Fig.9    Rarefaction curves of the fungi in Quaternary Red soils under different land use patterns

表 1    不同土地利用方式下第四纪古红土微生物 OTU 水平上 α 多样性（均值 ± 标准差）
Table 1    The alpha diversities of Quaternary Red soils under different land-use patterns at the level of OTU (Mean ± SD)

微生物
Microorganism

土地利用方式
Land-use pattern

Chao1 指数
Chao1 index

物种数目指数
Observed species index

香农指数
Shannon index

辛普森指数
Simpson index

细菌 MC_02 624.461 ± 119.083 c 616.700 ± 119.568 c 5.962 ± 0.212 d 0.954 ± 0.011 b
CL_02 3777.563 ± 373.039 b 3754.800 ± 368.817 b 10.154 ± 0.236 bc 0.995 ± 0.002 a
CL_03 3931.893 ± 538.495 b 3890.567 ± 550.564 b 9.823 ± 0.389 c 0.993 ± 0.004 a
CL_04 4263.643 ± 263.501 ab 4202.233 ± 255.552 ab 10.403 ± 0.258 ab 0.996 ± 0.002 a
CL_05 4649.870 ± 403.485 a 4599.367 ± 397.124 a 10.721 ± 0.358 a 0.997 ± 0.002 a

真菌 MC_02 110.670 ± 20.366 c 108.667 ± 20.835 c 5.301 ± 0.214 a 0.946 ± 0.013 a
CL_02 171.571 ± 40.814 b 168.900 ± 40.974 b 4.762 ± 0.736 ab 0.894 ± 0.074 ab
CL_03 194.510 ± 45.361 b 192.767 ± 44.644 b 4.863 ± 0.951 ab 0.897 ± 0.081 ab
CL_04 180.885 ± 6.116 b 179.933 ± 6.165 b 5.433 ± 0.472 a 0.941 ± 0.037 a
CL_05 255.064 ± 25.179 a 251.833 ± 27.134 a 4.095 ± 0.622 b 0.798 ± 0.103 b

　　注：同列不同字母表示差异达5%为显著水平，下同。
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同土地利用方式下第四纪古红土真菌类群均增加，

其中 CL_05 增加最多。

不同土地利用方式下第四纪古红土真菌门水平

的组成（图 11）可以看出，不同土地利用方式下第

四 纪 古 红 土 共 有 的 优 势 真 菌 门 为 子 囊 菌 门

 （Ascomycota）和担子菌门（Basidiomycota），被

孢霉门（Mortierellomycota）为荒草地和林地古红土

的优势菌门。不同的土地利用方式下第四纪古红土

间的优势菌门变化较大，而非优势菌门变化较小。

不 同 土 地 利 用 方 式 中 子 囊 菌 门 的 相 对 丰 度 呈 现

MC_02 > CL_05 > CL_02 > CL_03 > CL_04 的规律，

MC_02 与 CL_02、CL_03 和 CL_04 之间有显著性差

异，表明较埋藏古红土，CL_02、CL_03 和 CL_04
古红土子囊菌门的相对丰度显著降低，其中 CL_04
降低最显著（P < 0.05）。担子菌门的相对丰度呈现

CL_05 > CL_02 > CL_04 > MC_02 > CL_03 的规律，

CL_05 和 CL_02 与 MC_02 和 CL_03 差异显著，表

明较埋藏古红土，CL_05 和 CL_02 古红土的担子菌

门的相对丰度显著增加（P < 0.05）。被孢霉门相对

丰 度 呈 现 CL_04  >  CL_03  >  MC_02  >  CL_02  >
CL_05 的规律，CL_04 与其他土地利用方式间差异

显著，表明较埋藏古红土，CL_04 古红土的被孢霉

门 的 相 对 丰 度 显 著 增 加 （ P <  0.05） ， CL_02 和

CL_05 被孢霉门的相对丰度降低，但降低不显著。
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图 11    不同土地利用方式下第四纪古红土真菌门水平的组成

Fig.11    Fungi compositions at the phylum level of Quaternary Red soils under different land-use patterns
 

古红土中还存在毛霉门（Mucoromycota）、球

囊 菌 门 （ Glomeromycota） 、 油 壶 菌 门
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壶菌门和罗兹菌门在不同土地利用方式古红土中差

异不显著；毛霉门在 MC_02 中最多，与其他土地利

用方式差异显著，表明不同土地利用方式下古红土

中毛霉门的相对丰度显著降低（P<0.05）；球囊菌门

在 CL_04 中分布最多，在 MC_02 中没有分布，表明

不同土地利用方式下古红土中球囊菌门的相对丰度

增加，并且 CL_04 增加的最为显著（P<0.05）。罗

兹菌门在 CL_04 和 CL_03 中均有分布，在 MC_02、

CL_02 和 CL_05 中没有分布，表明只有 CL_04 和

CL_03 古红土中罗兹菌门的相对丰度增加。

对不同土地利用方式下第四纪古红土真菌属水

平的组成分析（图 12 和表 2），结果表明 Tausonia
和假裸囊菌属（Pseudogymnoascus）在 CL_05 中分布

最多， Tausonia 和假裸囊菌属（Pseudogymnoascus）

所占百分比呈现 CL_05 > CL_04 > MC_02 > CL_02 >
CL_03 的 规 律 ， 其 中 CL_05 与 CL_04、 MC_02、

CL_02 和  CL_03 之 间 差 异 显 著 ， 表 明 较 MC_02，

CL_05 中 Tausonia 和 假 裸 囊 菌 属

 （Pseudogymnoascus）的相对丰度显著增加，CL_02
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图 10    不同土地利用方式下第四纪古红土真菌 OTU 维恩图

Fig.10    Soil  fungi  OTU  Venn  diagram  of  Quaternary  Red  soils
under different land-use patterns
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和  CL_03 中  Tausonia 和 假 裸 囊 菌 属

 （Pseudogymnoascus）的相对丰度降低，但不显著。

乳牛肝菌属（Suillus）、青霉菌属（Penicillium）和

树粉孢属（Oidiodendron）在 CL_02 中分布最广泛，

在 MC_02 和 CL_04 中无乳牛肝菌属（Suillus），分

布 呈 现 CL_02  >  CL_03  >  CL_05 的 规 律 ， 表 明

CL_02、CL_03 和 CL_05 乳牛肝菌属（Suillus）的相

对 丰 度 增 加 ， CL_02 增 加 最 为 显 著 ， 青 霉 菌 属

 （Penicillium）在 CL_02 中分布最广泛，分布呈现

CL_02 > CL_05 > MC_02 > CL_04 > CL_03 的规律，

CL_02 与 CL_05、MC_02、CL_04 和 CL_03 有显著

性差异，CL_05 与 MC_02、CL_04 和 CL_03 无显著

差异，表明 CL_02 和 CL_05 青霉菌属（Penicillium）

的相对丰度增加，CL_02 增加的显著，CL_03 和

CL_04 中青霉菌属（Penicillium）的相对丰度降低。

树粉孢属（Oidiodendron）在 CL_02 中分布最广泛，

在 MC_02 中未出现，CL_02 与其他土地利用方式没

有显著差异，分布呈现 CL_02 > CL_05 > CL_04 >

CL_03 > MC_02 的规律，表明不同土地利用方式下

第四纪古红土的树粉孢属（Oidiodendron）的相对丰

度 增 加 ， CL_02 增 加 的 最 为 显 著 。 被 孢 霉 属

 （Mortierella）在 CL_04 中分布最广泛，与其他土地

利用方式均有显著差异，分布呈现 CL_04 > CL_03 >
MC_02  >  CL_02  >  CL_05 的 规 律 ， 表 明 CL_04 和

CL_03 的被孢霉属（Mortierella）的相对丰度增加，

CL_04 增加的显著，CL_02 和 CL_05 的被孢霉属

 （ Mortierella） 的 相 对 丰 度 降 低 ； 锤 舌 菌 属

 （ Leohumicola） 在 CL_03 中 分 布 最 广 泛 ， 在

MC_02 中 未 出 现 ， CL_02、 CL_03、 CL_04 和

CL_05 的锤舌菌属（Leohumicola）的相对丰度均增

加，CL_03 增加显著。链格孢属（Alternaria）、瓶

霉属（Phialemoniopsis）和曲霉属（Aspergillus）在

MC_02 中分布最广泛，其中 MC_02 中的链格孢属

 （ Alternaria） 、 瓶 霉 属 （ Phialemoniopsis） 在

CL_02、CL_03、CL_04 和 CL_05 中都有显著性差异，

MC_02 中 的 曲 霉 属 （ Aspergillus） 与 CL_03、
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图 12    不同土地利用方式下第四纪古红土属水平上真菌的组成
Fig.12    Fungi compositions at the genus level of Quaternary Red soils under different land-use patterns

表 2    不同土地利用方式下第四纪古红土在属水平上真菌的相对丰度比较（均值 ± 标准差）
Table 2    Comparisons  of  fungi  relative  abundances  at  the  genus  level  between  Quaternary  Red  soils  under  different  land-use  patterns

(Mean ± SD)

真菌属
Fungi genus MC_02 CL_02 CL_03 CL_04 CL_05

Tausonia 0.822 ± 0.723 b 0.077 ± 0.134 b 0.001 ± 0.002 b 2.428 ± 2.317 b 38.914 ± 17.336 a
乳牛杆菌属（Suillus） 0.000 ± 0.000 b 35.224 ± 15.870 a 0.095 ± 0.089 b 0.000 ± 0.000 b 0.002 ± 0.004 b
被孢霉属（Mortierella） 1.770 ± 1.924 bc 1.113 ± 0.753 c 7.877 ± 5.692 b 18.565 ± 5.518 a 0.686 ± 0.170 c
假裸囊菌属（Pseudogymnoascus） 0.138 ± 0.239 c 0.057 ± 0.072 c 0.049 ± 0.073 c 2.992 ± 1.468 b 17.078 ± 1.743 a
锤舌菌属（Leohumicola） 0.000 ± 0.000 b 1.211 ± 2.098 b 16.746 ± 4.643 a 1.337 ± 1.094 b 0.024 ± 0.042 b
青霉菌属（Penicillium） 2.628 ± 2.028 b 7.999 ± 3.463 a 0.395 ± 0.388 b 1.715 ± 0.755 b 3.503 ± 2.349 b
树粉孢属（Oidiodendron） 0.000 ± 0.000 b 13.090 ± 1.900 a 0.035 ± 0.057 b 0.064 ± 0.107 b 0.237 ± 0.101 b
链格孢属（Alternaria） 9.294 ± 3.169 a 0.268 ± 0.251 b 0.242 ± 0.357 b 0.113 ± 0.190 b 2.097 ± 0.510 b
瓶霉属（Phialemoniopsis） 8.436 ± 3.327 a 0.110 ± 0.155 b 0.000 ± 0.000 b 0.000 ± 0.000 b 0.007 ± 0.012 b
曲霉属（Aspergillus） 3.705 ± 2.667 a 3.181 ± 1.164 a 0.123 ± 0.213 b 0.188 ± 0.324 b 0.026 ± 0.043 b
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CL_04 和 CL_05 有显著性差异，表明不同土地利用

方式下第四纪古红土的链格孢属（Alternaria）、瓶

霉属（Phialemoniopsis）和曲霉属（Aspergillus）的

相对丰度降低。

 2.2.3    不同土地利用方式下第四纪古红土真菌群落

结构差异分析　基于 bray-curtis 距离矩阵的 PCoA 分

析（图 13），结果表明不同土地利用方式下第四纪

古红土之间的真菌群落组成差异明显。在 PCo1 轴

上 CL_04 与 MC_02 投 影 距 离 最 近 ， CL_04 与

CL_03 投影距离次之，CL_03、CL_04 和 MC_02 与

其他土地利用类型明显分开，CL_02 和 CL_05 投影

距离最远，在 PCo2 轴上 CL_03 与 CL_04 投影距离

最近，CL_02 与 CL_05 投影距离次之，综合分析可

以得出 CL_03 与 CL_04 群落组成最为相似。

供试不同土地利用方式下第四纪古红土真菌群

落的层次聚类分析（图 14），结果表明它们的真菌

群落结构存在差异。聚类树共分为四个大分枝，

CL_03 的所有样本和 CL_04 的所有样本聚为一类，

CL_05 的所有样本、CL_02 的所有样本和 MC_02 的

所有样本分别聚为一类，表明出露地表不同利用方

式下第四纪古红土的真菌群落差异较大，其中荒草

地和林地土壤真菌群落相似度最高，进一步证实了

PCoA 的分析结果。

  

MC_02_3

MC_02_1

MC_02_2

0 0 0.25 0.50 0.75

分类单元

样本组

0.2 0.4 0.6

CL_03_3

树形图 柱状图
层次聚类分析

CL_03_1

CL_03_2

CL_02_2

CL_02_1

CL_02_3

CL_05_2

CL_05_1

CL_05_3

CL_04_2

CL_04_1

CL_04_3

MC_02 埋藏古红土
CL_02 疏林荒草地
CL_03 荒草地
CL_04 林地
CL_05 耕地

 子囊菌门 (Ascomycota)
 担子菌门 (Basidiomycota)
 被孢霉门 (Mortierellomycota)
 毛霉门 (Mucoromycota)
 球囊菌门 (Glomeromycota)
 油壶菌门 (Olpidiomycota)
 壶菌门 (Chytridiomycota)
 梳霉门 (Kickxellomycota)
 罗兹菌门 (Rozellomycota)
 其他 (Others)

 
图 14    不同土地利用方式下第四纪古红土真菌群落的层次聚类分析

Fig.14    Hierarchical clustering analysis of soil fungi communities of Quaternary Red soils under different land-use patterns
 

 3    讨论

 3.1    不同土地利用方式下第四纪古红土的微生物群

落特征变化

土壤微生物的丰富度和多样性指数可以用于反

映土壤微生物群落的特征。供试不同土地利用方式

下第四纪古红土细菌丰富度和多样性总体上呈现出

相同的变化趋势，耕地古红土细菌丰富度和细菌多

样性大小显著高于荒草地、疏林荒草地和埋藏古红

土，其中埋藏古红土最小，耕地与林地无显著差异；

不同土地利用方式下第四纪古红土真菌的丰富度和

多样性呈现出相反的变化趋势，耕地的真菌丰富度

显著高于林地和埋藏古红土，林地和埋藏古红土的

真菌多样性显著高于耕地；荒草地和林地细菌和真

菌群落相似度最高。
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图 13    不同土地利用方式下第四纪古红土真菌群落主坐标分析
Fig.13    Principal coordinate analysis (PCoA) of fungi community

structure  for  Quaternary  Red  soils  under  different  land-
use patterns
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土地利用类型不同地表植被类型不同[24]，进一步

影响土壤养分与微生物群落结构[25]，且土壤养分与微

生物群落结构存在相关性[26]，土壤有效养分的增加会

使土壤生物量增加，进而会增加土壤微生物多样

性[27−28]。植被类型不同，通过地表凋落物和植物根系

归还到土壤中的植物残体数量不同[29]，形成的有机质

等养分含量不同。由于林地的主要植物类型为荆条、

春榆和灌丛等，多为多年生木本植物，生物量大，

年归还量大，形成较多有机质等土壤养分[30]，其中有

机碳含量为 17.7 g kg–1，全氮含量为 1.6 g kg–1，全磷

含量为 0.7 g kg–1，加之地表常年被未腐解的枯枝落

叶覆盖，营造了较好的微生物生存环境，古红土中

的微生物多样性较高。耕地受耕种、施肥以及富含

多种养分的秸秆还田等影响[31]，增加了土壤中的养分

含量，有机碳含量为 7.5 g kg–1，全氮含量为 0.6 g kg–1，

全磷含量为 0.6 g kg–1，土壤微生物丰富度和多样性

随之增高[32]。与其他地区研究相比，可能是辽西半干

气候条件下，土壤水分条件受到了限制，直接影响

了地表植被的生物量与归还量，明显限制了林地古

红土生境的优越性，同时耕地精细的管理方式下微

生物群落与林地相当。这也与前人研究结果一致，

即合理施肥的农田有利于维持土壤微生物群落结构

和功能的多样性[33]。

而疏林荒草地的主要植物为草本的黄背草等，

伴有木本的荆条、春榆和油松等，荒草地主要植物

类型为黄背草，多为一年生草本植物，每年也有植

物归还，但由于植被覆盖度低，归还到土壤形成的

有机质等土壤养分含量低[34]，微生物多样性小于林地，

这与前人研究长期绝对休闲土壤不利于微生物多样

性的维持结论一致[33]。埋藏于地下的古红土未经人类

干扰，少有物质能量投入，因此微生物丰富度和多

样性较其他土地利用类型低。

土壤含水量会影响土壤微生物的活性和群落特

征[35]。有研究表明地表植被覆盖度高和植被凋落物覆

盖地表，会降低水分的蒸腾作用，同时降水滞留地

表的时间延长，增加土壤的入渗水分[36]。本研究区域

属于半干旱气候，年均降水量少，荒草地和林地古

红土较其他土地利用类型含水量高，容重较低（图 15e），

孔隙度较大，分别为 0.54% 和 0.48%，为土壤微生

物提供透气环境，利于土壤微生物活动，这可能是

荒草地和林地古红土微生物群落相似性高的原因。

同时，出露地表的耕地 、林地、疏林荒草地和荒草

地古红土的 pH 依次降低（图 15a），对应细菌群落

多样性依次降低，这也说明了 pH 是影响细菌群落多

样性的重要因素，与前人研究酸性土壤细菌群落多

样性随着 pH 的升高而升高一致[37]。

相较于其他土地利用类型，耕地古红土的真菌

多 样 性 最 低 。 这 可 能 是 由 于 耕 地 中 碳 氮 比 最 高
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图 15    不同土地利用方式下第四纪古红土 pH、有机碳、全氮、碳氮比值和容重比较

Fig.15    Comparisons of pH, organic carbon, total nitrogen and bulk density between Quaternary Red soils under different land use patterns
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 （图 15d），可能是有机肥以及秸秆添加，其中秸秆

干物质约 40% 以上都是由碳素组成[38]，增加土壤含

碳量，使碳氮比升高，没有充足的氮，农作物生长

吸 收 大 量 的 氮 ， 与 真 菌“争 氮”， 抑 制 真 菌 生

长[39−41]。这与前人研究施生物炭和秸秆会降低土壤真

菌群落物种多样性，而增加真菌群落物种丰富度一

致[42]。埋藏古红土真菌多样性次之，这可能与土壤质

地有关，埋藏古红土质地为黏壤土，黏粒含量高，

具有较强的保水性，有机物质受土壤黏粒的保护[43−44]，

相较于其他土地利用类型的粉壤土，有利于水分的

保持和微生物繁衍，土壤微生物多样性较高。林地

土壤真菌多样性最高，这可能与土壤团聚体的稳定

性有关，林地每年的枯枝落叶归还量大，经微生物

分解成为有机质进入土壤，植物根系也会通过分泌

作用和归还，将有机质输入土壤[21]，一方面在有机质

的胶结作用下，形成以 > 0.5 mm 为主的团聚体[34]，

另一方面处于分解状态的植物根系和真菌菌丝通过

缠绕作用形成大的团聚体[45]，有利于真菌菌丝的形态

生长和繁衍[46]，因此林地古红土真菌多样性大，这与

前人研究在大于 0.25 mm 的大团聚体中真菌生物量

随粒径的增大而增多[47]，大团聚体有利于提高土壤微

生物多样性一致[48−49]。

 3.2    不同土地利用方式下第四纪古红土的微生物群

落组成变化

较埋藏古红土，不同土地利用方式下第四纪古

红土微生物群落的基本组成发生变化。不同土地利

用方式下的第四纪古红土中广泛分布适应能力强的

变形菌门和放线菌门[50−51]，属于优势菌门。其中，变

形菌门中的鞘氨醇单胞菌属能耐受营养贫瘠的环境，

适应能力较强[52]，在不同土地利用方式下古红土中均

有分布。放线菌门的拟无枝菌酸菌的相对丰度在埋

藏古红土最高，显著高于其他土地利用类型，可能

是因为其他土地利用方式下古红土中枯枝落叶腐解

过程中产生的纤维素抑制了拟无枝菌酸菌的生长[53]。

有研究表明，酸杆菌门是典型的贫营养型细菌[54]，大

量投入营养物质会抑制其生长，而本研究中酸杆菌

门在养分含量较高的林地和荒草地分布广泛，这是

由于第四纪古红土沉积物发育地区土壤养分含量较

气候湿润地区偏低，地表植被以及枯枝落叶给土壤

带来的养分含量的增加不足以抑制其生长，反而促

进了其繁殖生长。加之林地和荒草地等木本或草本

植物的枯枝落叶中含有纤维素[32]，酸杆菌微生物可以

分解植物纤维素等大分子聚合物并摄取养分[55]，适宜

在林地和荒草地中生长。其中，林地古红土中的有

机碳含量最高（图 15b），土壤呈酸性，有利于酸杆

菌的生长[56]，其相对丰度达最高，与前人研究酸杆菌

是森林土壤细菌的主要菌群结果一致[57]，荒草地与林

地相当。拟杆菌门在荒草地和林地中相对丰度高于

其他土地利用类型，可能是因为拟杆菌门更适宜生

活在营养状况良好的土壤中[58]。绿弯菌门的相对丰度

在埋藏古红土中最低，其他土地利用类型中的相对

丰度均显著增加，可能是埋藏古红土出露地表后受

到不同土地利用方式下地表植被覆盖的影响[59]，例如

植物生物量、根系和凋落物等显著高于埋藏古红土，

为绿弯菌门创造适宜的环境，利于其生长。芽单胞

菌门的相对丰度在埋藏古红土中最低，其他土地利

用方式下古红土中的相对丰度均显著增加，可能是

因为芽单胞菌门是植物促生菌，可以与植物相互作

用，进行生物固氮[60]，植物分泌植物激素促使其生长，

表明芽单胞菌门适宜生长在有植物分布的环境，与

前人研究生草后芽单胞菌门相对丰度增加结论一致[23]。

有研究表明，土壤中某些微生物成为优势物种，会

抑制另一些物种的繁殖生长，从而导致细菌总体多

样性下降[61]，本研究中埋藏古红土细菌多样性最低，

这可能是由于埋藏于地下的古红土黏重，加之长期

压实导致其容重较大、孔隙度较小，水分移动受阻，

养分含量较低等不利于微生物生存，另外，生存能

力较强的变形菌门成为优势物种也一定程度上抑制

了其他细菌的繁殖生长。

不同土地利用方式下第四纪古红土优势真菌门

的相对丰度存在显著差异，其中子囊菌门和担子菌

门为古红土的优势真菌门，与前人相关研究结果一

致[58]。前人研究表明子囊菌门的相对丰度降低，可能

与土壤中的全氮含量有关[62−63]，本研究中埋藏古红土

的全氮含量最低，为 0.2 g kg–1，子囊菌门的相对丰

度最高，出露地表后不同土地利用方式下第四纪古

红土全氮含量均增加（图 15c），疏林荒草地为 0.6
g kg–1，荒草地为 0.8 g kg–1，林地为 1.6 g kg–1，耕地

为 0.6 g kg–1，对全氮和子囊菌门进行相关性分析，

发现全氮和子囊菌门在 0.05 水平呈显著的负相关关

系（r = −0.89，sig. = 0.043），表明氮素的增加导致

土壤真菌群落组成发生变化，随着土壤全氮含量增

加，子囊菌门的相对丰度呈现降低的趋势。耕地古

红土中担子菌门的相对丰度最高，疏林荒草地次之，
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可能是因为担子菌门能降解纤维素[64−66]，而秸秆中含

有较多纤维素，疏林荒草地中油松凋落物也有木质

素、纤维素和丹宁等物质[67]，为古红土提供了大量的

养分来源，使得耕地古红土和疏林荒草地古红土的

担子菌门的相对丰度增加[68]。有研究报道被孢霉门能

够提高土壤中的可溶性有机碳含量[69]，较其他土地利

用方式古红土，林地地表覆盖生物量大，枯枝落叶

归还量大，为被孢霉门提供了适宜的生存环境，相

对丰度最高，参与腐殖化过程形成的有机质含量最

高。不同的菌属适宜生长的环境条件不同，青霉菌

属的相对丰度在疏林荒草地古红土中最高，链格孢

属和曲霉属在埋藏古红土中相对丰度最高。其中链

格孢属和曲霉属真菌是引起植物叶枯病的主要病原

菌[70−72]，植物被感染后，会通过不同信号通路，调控

不同的抗性植保素来抵御病原菌入侵[73]，经过长期拮

抗作用，使链格孢菌属在有植物分布的疏林荒草地、

荒草地、林地和耕地中少有分布，广泛分布于第四

纪埋藏古红土中。前人研究青霉菌属相对丰度在林

地中较高[74]，与本研究有异同点，可能是分析鉴定方

法的不同，土壤微生物数量巨大，种类繁多，传统

的稀释平板法鉴定真菌不能覆盖土壤中绝大多数微

生物，难以反映微生物群落多样性全貌[75]。相较于稀

释平板法鉴定真菌，本研究采用的以 Illumina 公司为

代表的 Miseq 二代测序技术，具有通量高、重复性

好、读长合适等优点，降低了传统操作产生的误差。

也可能是与植被类型有关，植被类型多样性影响土

壤真菌的分布，前人研究区林分结构复杂，植被类

型多样，有利于土壤中的真菌繁殖生长，相较于本

研究区植物种类较单一的林地，疏林荒草地增加了

草本植物的覆盖，从而使得青霉菌属相对丰度在疏

林荒草地中最高。

 4    结论

与埋藏古红土比较，疏林荒草地、荒草地、林

地和耕地均改变了第四纪古红土微生物的丰富度和

多样性。其中，细菌的丰富度和多样性均显著增加，

耕地增加幅度最大，丰富度和多样性最高，林地次

之；真菌的丰富度均显著增加，耕地增加幅度最大，

丰富度最高，荒草地次；除林地中古红土真菌多样

性增加外，其他土地利用方式下第四纪古红土中真

菌的多样性均降低，耕地降低显著，多样性最低。

埋藏古红土出露地表后不同土地利用方式下第

四纪古红土优势菌群的相对丰度发生变化。其中，

变形菌门和子囊菌门的丰富度最高，是不同土地利

用方式下第四纪古红土的优势菌门。相较于埋藏古

红土，疏林荒草地、荒草地、林地和耕地古红土中

变形菌门的丰富度均显著降低，子囊菌门在疏林荒

草地、荒草地和林地中均显著降低，在耕地中降低

不显著。疏林荒草地古红土中放线菌门、酸杆菌门、

拟杆菌门和绿弯菌门以及担子菌门的相对丰度显著

增加，荒草地中酸杆菌门、拟杆菌门和绿弯菌门以

及被孢霉门的相对丰度显著增加，林地中酸杆菌门、

拟杆菌门和芽单胞菌门以及被孢霉门的相对丰度显

著增加，耕地中酸杆菌门、拟杆菌门、绿弯菌门和

芽单胞菌门以及担子菌门的相对丰度显著增加。
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Characteristics of Bacterial and Fungal Communities in Quaternary Red
Soils under Different Land-use Patterns

ZHANG Cheng-cheng1, SUN Zhong-xiu1*, WANG Qiu-bing1, JIANG Ying-ying2,
DUAN Si-yi1, ZHANG Yong-wei1, SUN Fu-jun1

(1. College of Land and Environment, Shenyang Agricultural University, Shenyang 110866, China;
2. Shenyang Institute of Technology, Shenyang 113122, China)

Abstract:  [Objective] Clarifying  the  characteristics  of  bacterial  and  fungal  communities  in  Quaternary  Red  soils
under different land-use patterns will provide important biological property data for evaluating the health status of Red
soils, and to provide guidance for the rational utilization and scientific management of Quaternary Red soil resources.
[Method] Quaternary Red soils in sparse forest grassland, grassland, woodland, cultivated land and their nearby buried
Quaternary  Red  soils  underlying  loess  from  the  same  stratum  were  taken  as  the  research  objects,  and  the  buried
Quaternary  Red  soil  was  taken  as  the  control  group.  The  high-throughput  sequencing  technology  was  used  to
determine  the  abundance,  diversity  and  community  composition  changes  of  bacterial  and  fungal  communities  in
Quaternary  Red  soils  under  different  land  use  patterns.  Combined  with  soil  physical-chemical  properties,  the
community  characteristics  of  bacteria  and  fungi  in  Quaternary  Red  soils  under  different  land  use  patterns  were
systematically  addressed. [Result] There  were  significant  differences  between  the  α-diversity  index  of  microbes  in
Quaternary  Red  soils  under  different  land-use  patterns.  Compared  to  the  buried  Quaternary  Red  soil,  the  bacterial
abundance  index,  diversity  index,  and  fungal  abundance  index  of  Quaternary  Red  soils  of  sparse  forest  grassland,
grassland,  woodland,  and  cultivated  land  increased  significantly,  while  the  fungal  diversity  index  of  cultivated  land
decreased significantly. The relative abundance of dominant bacterial and fungal communities in Quaternary Red soils
changed significantly under different land-use patterns following the buried Quaternary Red soils eroded to the land
surface. Compared to the buried Quaternary Red soil, the relative abundance of Proteobacteria in Quaternary Red soils
under other  land-use patterns significantly decreased,  while the relative abundance of  Acidobacteria,  Chloroflex and
Gemmatimonadetes  significantly  increased.  The  relative  abundance  of  Ascomycota  decreased  significantly  in  the
sparse  forest  grassland,  grassland  and  woodland,  while  the  relative  abundance  of  Basidiomycota  increased
significantly  in  the  sparse  forest  and  cultivated  land,  and  the  relative  abundance  of  Mortierellomycota  increased
significantly  in  the  woodland.  The  principal  coordinates  and  hierarchical  clustering  analysis  showed  that  the
community structure of bacterial and fungal in Quaternary Red soils changed under different land-use patterns, and the
community structure of the Quaternary Red soil of sparse forest grassland was the most similar to that of woodland.
[Conclusion] The  bacterial  and  fungal  abundance,  diversity,  and  community  composition  of  Quaternary  Red  soils
changed  significantly  under  different  land-use  patterns  following  buried  ancient  red  soils  exposed  to  the  ground
surface. The research results could provide important biological property data for diagnosing the Quaternary Red soil
health status, and a foundation for scientific management and utilization of Quaternary Red soil resources.
Key words: Land-use pattern; Quaternary Red soil; Soil microorganism; Bacteria; Fungi; Community characteristics
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