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封面图说: 石质山区的退耕还林———桂西北地区是我国喀斯特集中分布的地区之一,这里的石漠化不仅造成土地退化、土壤资

源逐步消失、干旱缺水和土地生产力下降,而且还导致生态系统退化和植被消亡。 桂西北严重的地质生态环境问

题,威胁着当地居民的基本生存,严重制约了当地社会经济的发展。 增加植被覆盖是防治石漠化的重要举措。 随着

国家退耕还林、生态移民等治理措施的实施,区域植被碳密度显著增加,生态环境有所好转。 图为喀斯特地区农民

见缝插针用来耕种的鸡窝地(指小、碎、分散的土地),已经退耕还林了。

彩图及图说提供: 陈建伟教授摇 北京林业大学摇 E鄄mail: cites. chenjw@ 163. com
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杉木人工林土壤质量演变过程中土壤
微生物群落结构变化

刘摇 丽1,徐明恺1,汪思龙1,2,张倩茹3,王摇 楠3,潘华奇3,胡江春3,*

(1. 中国科学院沈阳应用生态研究所 / 森林与土壤生态国家重点实验室,沈阳摇 110016;

2. 中国科学院会同森林生态实验站,湖南摇 418307; 3. 中国科学院沈阳应用生态研究所, 沈阳摇 110016)

摘要:以中国科学院会同森林生态站自然林、杉木连栽林和杉木阔叶树混交林地土壤为研究对象,采用 PCR鄄DGGE、DNA鄄

sequencing 和主成分分析(PCA)等方法分析土壤微生物群落结构变化及其与土壤质量变化之间的关系。 结果表明,该地区杉

木人工林土壤中细菌优势种群为 琢鄄、茁鄄、酌鄄proteobacteria 和 Cytophaga鄄Flexibacter鄄Bacterioides(CFB)类群;真菌优势种群为子囊菌

(Ascomycetes)和担子菌(Basidiomycetes)亚门的种属。 杉木人工林替代自然林后,土壤细菌多样性指数显著降低,且随连栽代

数增加呈持续降低趋势;杉木人工林土壤中与 Pedobacter cryoconitis 亲缘关系密切的细菌种群消失,出现与 Xanthomonas sp. 和

Rhodanobacter sp. 亲缘关系密切的细菌种群。 土壤真菌群落结构的变化与细菌相反,杉木人工林替代自然林后并不断连栽时,

土壤真菌多样性指数呈现上升的趋势,自然林土壤中优势真菌种群在杉木三代林中消失。 杉木与火力楠或桤木混交后土壤细

菌和真菌种群结构与自然林类似。 土壤细菌多样性指数与土壤总有机碳、全氮、可溶性有机碳、铵态氮、速效磷、速效钾含量以

及土壤 pH 值呈显著正相关关系(P<0. 05)。 土壤真菌多样性指数仅与土壤碳氮比呈显著正相关关系,而与土壤 pH 值呈显著

负相关关系。 杉木林土壤质量变化对土壤细菌和真菌优势种群有较大影响,细菌 Burkholderia sp. 、Pedobacter sp. 、Xanthomonas

sp. 和真菌 Sclerotinia sclerotiorum、Mycosphaerella cannabis 可能是引起土壤质量变化的关键种群。

关键词:杉木人工林;微生物群落;DGGE;PCA;土壤质量

Effect of different Cunninghamia lanceolata plantation soil qualities on soil
microbial community structure
LIU Li1,XU Mingkai1,WANG Silong1,2,ZHANG Qianru3,WANG Nan3,PAN Huaqi3,HU Jiangchun3,*

1 State Key Laboratory of Forest and Soil Ecology, Institute of Applied Ecology, Chinese Academy of Sciences, Shenyang 110016, China

2 Huitong Experimental Station of Forest Ecology, Institute of Applied Ecology, Chinese Academy of Sciences, Hunan 418307, China

3 Institute of Applied Ecology, Chinese Academy of Sciences, Shenyang 110016, China

Abstract: Polymerase Chain Reaction鄄 Denaturing Gradient Gel Electrophoresis ( PCR鄄DGGE), DNA鄄sequencing, and
Principal Component Analysis (PCA) technologies were adopted to assess the soil microbial community structure changes
during the evolution of Cunninghamia lanceolata plantation soil quality. The relationship between soil microbial community
structure and soil quality changes was analyzed from C. Lanceolata plantations with different soil qualities at the Huitong
Experimental Station of Forest Ecology, CAS. The dominant species of soil bacteria in the C. Lanceolata plantations in this
region are 琢, 茁, 酌鄄proteobacteria, and Cytophaga Flexibacter Bacterioides (CFB). The dominant species of fungi are the
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Ascomycetes and Basidiomycetes subphylum species. The Shannon index showed that bacterial diversity associated with
monospecific C. lanceolata plantations was lower than that of the natural forest or mixed C. lanceolata plantations. With
continuous planting of artificial fir, the index continues to decrease. The replacement of natural forest with artificial fir also
affects microbial species composition. For example, bacteria species with a close phylogenetic relationship to Pedobacter
cryoconitis disappear from the artificial fir plantation soil. However, bacteria species with a close phylogenetic relationship
to Xanthomonas sp. and Rhodanobacter sp. begin to appear in the soil of the continuously planted artificial fir forest. The
pattern of change in the fungi community structure is opposite to that in the bacteria community. When the artificial fir
forest replaces the natural forest, artificial fir is continuously planted, and the soil fungi diversification index continues to
increase. The fungi community structure varies significantly between the third generation of artificial fir forest and the
natural forest. Some fungi became dominant in the third generation of artificial fir forest, including Sclerotinia sclerotiorum,
Mycosphaerella cannabis and Marasmius graminum. Other research has shown that S. sclerotiorum and M. cannabis can
cause a variety of plant diseases, and M. graminum is a litter decomposition bacterium. The dominant fungi species
originally existing in the natural forest soil disappear from the third generation artificial fir forest soil. The soil bacteria and
fungi community structures of the mixed C. lanceolata鄄Michelia macclurei and C. lanceolata鄄Alnus cremastogyne plantations
are similar to the dominant edaphon species in the natural forest. This study evaluated the relationship between soil quality
evolution and changes in microbial communities and functional groups by correlation analysis. The soil bacteria
diversification index has a positive correlation with the total organic carbon (TOC), total nitrogen (TN), extracted Carbon
(Cext ), ammoniacal nitrogen ( NH+

4 鄄N), available potassium, available phosphorus and pH of the soil. The fungi
diversification index change is positively correlated with the C 颐N ratio in the soil but negatively correlated with the pH.
These findings suggest that different silvicultural practices have significant impacts on the soil microbial community through
influences on soil chemical properties. There were significant correlations between soil quality evolution and changes in
dominant soil microorganism species and soil quality change is related to the dominant species changes in soil bacteria and
fungi. For example, Burkholderia sp. and Pedobacter sp. can dissolve phosphorus and potassium and the pathogenic
bacteria Xanthomonas sp. , and pathogenic fungi S. sclerotiorum and M. cannabis can cause plant diseases. The dominance
of these species changes with soil quality evolution from natural forest to artificial fir plantations.

Key Words: Cunninghamia lanceolata plantation;microbial communities;DGGE;PCA;soil quality

杉木 Cunninghamia Lanceolata 是我国亚热带主要的造林树种,在我国南方林业生产中占有重要的地位。
近几十年来,杉木人工林取代自然林并不断连栽引起的土壤质量恶化,生产力下降等问题凸显,严重制约了杉

木人工林可持续发展[1鄄3]。 针对杉木纯林和连栽带来的种种弊端,我国学者提出通过混交和轮栽等经营模式

来缓解杉木纯林和连栽造成的土壤质量退化,达到恢复土壤肥力,提高杉木人工林可持续生产力的目的[4]。
土壤微生物是土壤生态系统的重要组分部分,几乎所有的土壤过程都直接或间接的与土壤微生物有关[5]。
许多学者认为森林土壤微生物及其生态功能变化是土壤质量演变的关键过程,并围绕土壤微生物和功能群开

展了大量的研究[6鄄7]。 在我国南方,随着天然阔叶林被人工林所取代,加上人工林经营管理措施(混交林模

式)的影响,土壤微生物群落结构、种群多样性及功能群会随土壤质量发生改变,进而可以反映出一个生态系

统土壤质量受损程度或恢复潜力。 在评价人工林经营管理措施时,及时有效的监测土壤微生物及功能群变

化,可为实现退化土壤生态系统恢复和人工林可持续经营提供理论依据,对揭示人工林经营引起土壤质量演

变的微生物学机理具有重要意义。
当前,随着分子生物学技术的快速发展,许多方法和理念被应用到土壤微生物生态学研究中,并因此而逐

渐形成了一个新的研究方向———土壤微生物分子生态学[8],极大的丰富了人们对土壤生态系统中不可培养

微生物及其群落的认识[9]。 我国有关土壤微生物与杉木人工林土壤质量变化的研究,主要局限于采用传统
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方法研究土壤微生物数量、生化作用等方面[10鄄11]。 然而,不同人工林经营模式(连栽和混交)引起的杉木人工

林土壤质量变化对土壤微生物(细菌和真菌)的群落结构和多样性产生怎样的影响? 有哪些关键种群发生变

化? 微生物群落结构,多样性和关键种群变化与杉木人工林土壤退化 /恢复之间有怎样的关系? 针对这些问

题,传统微生物学方法已远远不能解决。 因此,尝试从分子水平来解释这些科学问题是本研究的目的,同时旨

在揭示人工林经营导致土壤质量演变的微生物分子生态学机理。
1摇 材料与方法

1. 1摇 研究区域与样地概况

研究地位于湖南省会同县中国科学院会同森林生态实验站(109毅36忆E, 26毅51忆N),海拔 200—500 m,为低

山丘陵地貌,属亚热带湿润气候,年均气温 16. 5 益,年均降雨量约 1200 mm,年均相对湿度 80% ,土壤为红黄

壤,由板页岩发育而成,土层厚度约 50 cm。 地带性植被类型为典型的亚热带常绿阔叶林,组成树种多以栲树

(Castanopsis spp. )和石栎(Lithocarpus spp. )为主。 但是,由于人为活动的影响,原有地带性森林植被破坏严

重,而代之以杉木(C. lanceolata) 为主的人工林和马尾松 (Pinus massoniana) 为主的或以马尾松和白栎

(Quercus fabri)、枫香(Liquedabar formosana)等为主的次生常绿针叶、阔叶混交林。
研究样地分为两组,一组为杉木连栽林试验地,另外一组为杉木混交林试验地。 每一组试验地的坡度、坡

向和海拔等立地条件一致。 第 1 组试验地包括:常绿阔叶林(NF,native forest),平均林龄为 41a,到 2007 年 4
月为止面积为 10 hm2;杉木一代林(FCF,first鄄generation C. lanceolata plantation),1983 年春在部分 NF 皆伐地

上营造;杉木二代林(SCF,second鄄generation C. lanceolata plantation),1983 年春在 21 年生杉木一代林皆伐地

上营造;杉木三代林(TCF,third鄄generation C. lanceolata plantation),1983 年春在 21 年生杉木二代林皆伐地上

营造。 3 种杉木纯林种植密度 2000 株 / hm2,每种林份面积达到 3 hm2。 第 2 组试验地营造于 1990 年,1989 年

秋杉木一代林皆伐后营造的杉木二代林(CF,C. lanceolata plantation)、杉木火力楠混交林(CFM,C. lanceolata
鄄Michelia macclurei mixed plantation)、杉木桤木混交林(CFA,C. lanceolata 鄄Alnus cremastogyne mixed plantation)
和杉木刺楸混交林(CFK,C. lanceolata 鄄kalopanax septemlobus mixed plantation),每种林份面积达到 3 hm2。 3
种混交林中,杉木与阔叶树的比例为 8颐2,其中杉木的种植密度约为 1296 株 / hm2,阔叶树的种植密度为 324
株 / hm2。 CF 种植密度为 1620 株 / hm2。
1. 2摇 样品采集与处理

2007 年 4 月在上述 8 个森林类型中按照坡面由左至右分别设置 3 个样方(10 m伊10 m),在每个样方内设

4 个采样点,除去表层凋落物后采集 0—10 cm 土壤,混合,去除植物残体和石子,过 2 mm 土壤筛,均匀分成 3
份,一份置于 4 益冰箱冷藏,另一份置于-20 益冰箱冷冻,供土壤微生物 DGGE 分析实验;第 3 份置室内自然

风干、磨碎、过 100 目孔径筛,用于土壤理化性质分析。
1. 3摇 测定方法

1. 3. 1摇 土壤化学性质的测定

土壤 pH 测定,将风干供试土样制成土颐水为 1颐2 的混合液,静置 30 min,然后用酸度计测定。 土壤总有机

碳和全氮测定,将风干供试土样过 100 目土壤筛,准确称取 1. 0000 g 土样,土壤总有机碳和全氮采用元素分

析仪 vario EL III(Elementar, Germany)直接测定。 土壤可溶性有机碳测定采用文献[12]的方法测定,供试土壤

冷水浸提有机碳。 土壤速效养分测定,土壤铵态氮、硝态氮、速效磷和速效钾的测定参照文献[13]。
1. 3. 2摇 土壤微生物总 DNA 提取与纯化

土壤细菌总 DNA 提取参照文献[14]。 土壤真菌总 DNA 提取参照文献[15]。 粗 DNA 采用 DNA 胶纯化试剂

盒 Kit Ver. 2. 0(TaKaRa) 进行纯化,纯化方法参照操作说明进行。
1. 3. 3摇 PCR鄄DGGE

以不同土壤样品的总 DNA 为模板,土壤细菌 16S rDNA 特异片段用细菌通用引物 GC+341f鄄907r[16] 进行

PCR 扩增。 土壤真菌 28S rDNA 特异片段采用通用引物 GC+U1鄄U2[17] 进行扩增。 PCR 和 DGGE 条件采用
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文献[18]。
1. 3. 4摇 特征条带测序和系统发育分析

DGGE 特征条带在无菌操作下用刀片切下,放入 EP 管中,加入 30 滋L TE (10 mmol / L Tris鄄HCl;
1 mmol / LEDTA,pH 值 8. 0),4 益过夜处理。 待胶中 DNA 溶出后,取 3 滋L 作为模板,再次进行 PCR 扩增,并
用 DGGE 确认扩增结果与切胶迁移位置是否一致。 确认一致后,以不带 GC 夹的引物进行 PCR 扩增。 PCR
产物使用试剂盒纯化,委托上海生工生物工程技术有限公司测序。 将所得序列登录 GenBank。 应用 GenBank
提供的 Blast 进行同源性比较,并将最邻近的序列保存为 FASTA 格式。 利用 Clustal 软件进行多序列比对并生

成 ALN 格式文件,利用 MEGA4. 0 软件包中的 Seqboot 软件进行分析,并应用邻接法构建系统发育树,确定所

测序列微生物克隆的系统发育地位。
1. 4摇 计算和统计方法

运用主成分分析(Principal Component Analysis,PCA)综合评价不同杉木人工林生态系统土壤肥力质量现

状,确定不同杉木人工林土壤质量的变化趋势。 运用图像分析软件 Quantity One(4. 6. 2)分析 DGGE 图谱。
利用 DGGE 图谱的数字化结果计算土壤样品微生物群落的 Shannon鄄Wiener 指数(H忆)、丰富度(S)和均匀度

(EH),以此来评价土壤微生物群落结构多样性的变化。 数据的方差分析、标准误差和相关性分析均采用

SPSS 13. 0 软件进行,作图采用 ORIGIN 6. 0 软件进行。
2摇 结果与分析

2. 1摇 杉木人工林土壤质量变化主成分分析

表 1 中显示不同杉木人工林土壤养分、pH 值和 C / N 比的变化。 鉴于单一分析各个指标难以明确各杉木

人工林土壤质量的变化,因此采用 PCA 方法分析土壤质量的变化趋势。

表 1摇 不同杉木人工林土壤性质变化

Table 1摇 Soil properties of the different plantations

林份
Plantations

pH
(H2O)

总有机碳
TOC

/ (g / kg)

全氮
TN

/ (g / kg)

铵态氮

NH+
4 鄄N

/ (mg / kg)

硝态氮

NO-
3 鄄N

/ (mg / kg)

速效钾
Available K
/ (mg / kg)

速效磷
Available P
/ (mg / kg)

碳氮比
C / N ratio

连栽林地 Successive plantations

NF 4. 66依0. 1ab 48. 7依5. 6a 3. 61依0. 3a 11. 7依1. 1a 16. 1依0. 9a 177. 8依5. 5a 2. 56依0. 3a 13. 5a

FCF 4. 43依0. 1b 32. 1依1. 3b 2. 05依0. 2b 8. 33依0. 9b 15. 4依0. 6a 148. 2依0. 5b 2. 26依0. 1ab 15. 6a

SCF 4. 73依0. 1a 29. 4依4. 1bc 1. 86依0. 6c 10. 6依0. 9a 14. 7依0. 8a 153. 1依0. 8b 2. 17依0. 2b 15. 8b

TCF 4. 10依0. 1c 21. 9依0. 8c 1. 38依0. 5c 7. 06依0. 7b 11. 2依1. 3b 84. 2依0. 8c 1. 72依0. 2c 15. 8b

混交林地 Mixed plantations

CF 4. 78依0. 1a 19. 2依1. 1a 1. 81依0. 4a 7. 12依0. 9a 6. 97依0. 8a 105. 0依0. 8a 2. 22依0. 2a 10. 6a

CFM 4. 96依0. 1b 22. 5依3. 1b 1. 91依0. 6b 10. 7依0. 4b 8. 98依0. 4b 171. 8依1. 3b 2. 24依0. 3a 11. 6b

CFA 4. 91依0. 1c 15. 5依2. 4c 1. 43依0. 5c 5. 79依0. 6c 11. 5依0. 7c 146. 7依0. 5c 2. 21依0. 2a 10. 9a

CFK 4. 87依0. 1c 11. 1依2. 3d 1. 17依0. 1d 5. 61依0. 7c 5. 51依0. 6d 112. 4依0. 5d 1. 76依0. 1b 9. 53c

摇 摇 不同字母表示数值之间存在显著性差异 P<0. 05;NF:常绿阔叶林 Native forest;FCF:杉木一代人工林 First鄄generation C. lanceolata plantation;

SCF:杉木二代人工林 Second鄄generation C. lanceolata plantation;TCF:杉木三代人工林 Third鄄generation C. lanceolata plantation;CF:杉木人工林 C.

lanceolata plantation;CFM:杉木火力楠混交林 C. lanceolata 鄄M. macclurei mixed plantation;CFA:杉木桤木混交林 C. lanceolata 鄄A. cremastogyne

mixed plantation;CFK:杉木刺秋混交林 C. lanceolata 鄄K. septemlobus mixed plantation

运用 PCA 方法综合分析土壤养分变化,以各主成分特征贡献率为权重,加权计算各林地土壤质量综合主

成分值(表 2)。 主成分值是数值经过标准化后计算的结果,正负不表示实际意义,只表示相对大小。 土壤质

量综合主成分数值显示,杉木人工林取代自然林导致土壤质量明显降低,并且连栽的造林模式亦导致土壤质

量下降,土壤质量变化趋势为:自然林>杉木一代林>杉木二代林>杉木三代林,可见长期单一种植杉木人工林

会引起土壤质量衰退(表 2,图 1)。 杉木火力楠混交林土壤质量综合主成分值显著高于杉木纯林及其他两种

杉阔混交林,说明杉木与火力楠混交后使土壤质量明显改善;杉木与桤木混交后土壤综合主成分值虽然有所
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增加,但是却不显著,杉木与刺楸混交后土壤综合主成分值不但没有增加,却显著下降,可见杉木与桤木、刺楸

混交并未达到改善杉木人工林土壤质量的目的(表 2,图 1)。

表 2摇 不同杉木人工林土壤质量主成分数值

Table 2摇 The values of the principal components associated with PCA of soil fertility in different plantations

PC1 PC2 PC PC1 PC2 PC

NF 4. 27(0. 08)a 0. 39(0. 56)a 3. 11(0. 13)a CF -1. 52(0. 47)a 0. 81(0. 16)a -0. 83(0. 38)a

FCF 1. 30(0. 51)b -1. 09(0. 29)b 0. 58(0. 44)b CFM 0. 56(0. 31)b 1. 49(1)a 0. 84(0. 5)b

SCF 1. 11(0. 4)b -1. 07(1)b 0. 46(0. 05)b CFA -0. 85(0. 19)c 1. 15(0. 31)a -0. 25(0. 22)a

TCF -1. 91(0. 46)c -2. 59(0. 41)c -2. 11(0. 34)c CFK -2. 96(0. 12)d 0. 92(0. 09)a -1. 80(0. 11)c
摇 摇 表中数值为 PC1、PC2 和 PC,表示 PCA 分析中的主成分标准化数值

通过主成分分析,将多维的土壤养分变量降维成两个变量进行分析,即第一主成分(PC1)和第二主成分

(PC2),其中 PC1 贡献率达到 54. 49% ,PC2 贡献率达到 23. 22% ,二者累计贡献率达到 77. 71% ,因此这两个

主成分就能够解释原始变量。 表 3 中列出初始因子在 PC1 和 PC2 上的负荷矩阵,其中土壤 pH 值和碳氮比在

第二主成分上有较高的负荷,说明 PC2 主要表示这两个初始变量的信息;其它初始因子在第一主成分上有较

高负荷,说明第一主成分表示了除土壤 pH 值和碳氮比以外的土壤性质的信息。 根据 PC1 和 PC2 的标准化数

值作图(图 1),可以综合直观的分析不同杉木人工林土壤质量变化趋势,避免了采用单纯分析某一土壤理化

性质改变而确定森林土壤质量变化趋势的弊端。

表 3摇 主成分分析因子负荷矩阵

Table 3摇 Component matrix of PCA
成分 Component

PC1 PC2

成分 Component

PC1 PC2
pH (H2O) 0. 005 0. 897 总有机碳 TOC 0. 884 -0. 283

全氮 TN 0. 844 0. 183 碳氮比 C / N ratio 0. 431 0. 790

可溶性碳 Extractable C 0. 814 0. 207 铵态氮 NH+
4 鄄N 0. 831 -0. 033

硝态氮 NO-
3 鄄N 0. 798 -0. 426 速效钾 Available K 0. 813 0. 396

速效磷 Available P 0. 759 0. 406

由图 1 可知,NF、FCF、SCF、TCF 在 PC1 和 PC2 上逐渐分离,并且在 PC1 上的分离较大,说明随着连栽代

数的增加杉木人工林土壤质量与自然林之间的差距拉大;FCF、SCF 在图中未分离,说明杉木一、二代林土壤

质量相似;TCF 与 FCF、TCF 明显分离,可见连栽杉木人工林在多代连栽的情况下土壤质量改变较大,这与综

合主成分值分析的土壤质量变化趋势结果相一致。
CFM、CFA、CF 和 CFK 在 PC1 上逐渐分离,在 PC2 上分离较小,说明这几种土壤 pH 值和碳氮比变化较

小,而其它养分因子变化较剧烈;CF 与 CFA 在 PC1 上分离很小,而与其它两种混交林分离较明显,这与表 2
中的综合主成分值分析相一致,说明杉木桤木混交后土壤质量变化不明显。 可见在采用混交模式进行林地土

壤质量恢复过程中,杉木与火力楠混交能够明显改善土壤质量。
2. 2摇 土壤细菌群落 DGGE 分析

应用本实验中的总 DNA 提取方案,得到供试土壤细菌总 DNA 片段约 20 kb,纯化并稀释后做为模板,采
用细菌通用引物 GC+341F鄄907R[16]对 16S rRNA 基因的 V3—V8 区进行 PCR 扩增,得到 566 bp 片段。 此处图

省略。
根据 PCR 产物在 DGGE 指纹图谱上的条带数目和迁移的距离,16S rDNA 序列的 PCR 扩增与 DGGE 的结

合运用能够从 DNA 水平区别不同微生物群落结构之间的差异。 从图 2 中可以看出,某些条带为不同杉木人

工林土壤所特有;随着杉木人工林取代自然林并不断连载,B5 条带逐渐消失,B6、B7 逐渐显现;而 B6、B7 条

带随着杉木与阔叶树混交又逐渐减弱,而原来消失的 B5 条带逐渐恢复,伴随着 B1、B3 条带的逐渐增强,这说
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图 1摇 不同杉木人工林土壤质量主成分分析点图

摇 Fig. 1摇 Principal component (PC1 伊 PC2) plots generated from

covariance matrix of soil physicochemical characteristics of the

different plantations

NF:常绿阔叶林 Native forest;FCF:杉木一代人工林 First鄄generation

C. lanceolata plantation;SCF:杉木二代人工林 Second鄄generation C.

lanceolata plantation; TCF: 杉木三代人工林 Third鄄generation C.

lanceolata plantation;CF:杉木人工林 C. lanceolata plantation;CFM:

杉木火力楠混交林 C. lanceolata 鄄M. macclurei mixed plantation;

CFA:杉 木 桤 木 混 交 林 C. lanceolata鄄A. cremastogyne mixed

plantation; CFK: 杉 木 刺 秋 混 交 林 C. lanceolata鄄K. septemlobus

mixed plantation

明随着杉木林生态系统的变化,土壤细菌群落结构组成

产生了相应改变。 利用 DGGE 图谱的数字化结果计算

土壤样品细菌群落的 Shannon鄄Wiener 指数(H)、丰富度

(S)和均匀度(EH),结果见图 3。 杉木人工林取代自然

林后,随着连栽代数的增加,土壤细菌多样性和丰富度

不断降低(P<0. 05)。 杉木与火力楠、桤木混交后细菌

多样性和丰富度较杉木纯林显著提高(P<0. 05),而杉

木与刺楸混交则造成进一步降低(P<0. 05),说明土壤

细菌群落结构会随混交阔叶树种的不同而发生变化。
运用 PCA 对复杂的 DGGE 图谱条带进行解析,可

以清晰的看出不同杉木林土壤样品细菌群落组成的差

异。 图 4 中显示了两组主成分,分别表示不同造林措施

种植的杉木人工林土壤中微生物群落的变化趋势。
DGGE 图谱条带在这两组主成分上的负荷相似,第一主

成分 PC1 主要表示了条带强度大于 150 的条带信息,
即图 2 中明亮清晰的条带;第二主成分主要表示条带强

度在 100—150 之间的条带信息,即图 2 中清晰可见,但
是亮度较弱的条带。

图 4b 显示杉木纯林和杉木混交林土壤细菌群落的

变化,CF 分别与 CFM、CFA 在第一主成分 PC1(贡献率

为 48. 52% )、第二主成分 PC2(贡献率为 33. 70% )上分

离,而与 CFK 在 PC1 和 PC2 上分离度都很小,位于同

图 2摇 土壤细菌 16S rDNA 特异片段 PCR鄄DGGE 指纹图谱

摇 Fig. 2摇 DGGE community fingerprints of 16S rDNA fragment

from soil bacteria DNA extracted from soil samples under

different plantations

一象限内,说明杉木纯林和杉木刺楸混交林土壤细菌群

落结构差异较小,与其他两种混交林差异较大。
如前所述,细菌 DGGE 图谱条带进行主成分分析,

PC1 主要表示条带强度大于 150 的条带信息,将 DGGE
图谱中这些主要特征条带中的 7 条切下(B1—B7),经
验证后测序,将所得序列登录 GenBank,获得登录号为

GQ423440—GQ423446。 经系统发育分析,结果显示湖

南会同地区杉木人工林土壤中细菌的优势种群为 琢鄄
proteobacteria、 茁鄄proteobacteria、 酌鄄proteobacteria 和 CFB
类群(图 5)。

从不同杉木人工林土壤细菌 DGGE 图谱可看出,当
杉木人工林取代自然林后,土壤细菌群落结构受到影

响:亲缘关系与 Sphingobacterium sp. 、 Pedobacter sp. 、
Burkholderia sp. 和 Lueifibra arvensicola 密切的细菌种群

减少;亲缘关系与 Pedobacter cryoconitis 密切的细菌种群

受扰动较大,在杉木人工林土壤中消失;在杉木一、二和三代林土壤中均出现了亲缘关系与 Rhodanobacter sp.
密切的细菌种群;在连栽杉木三代林土壤中细菌群落改变最大,除与杉木一、二代林变化相同外,还出现了亲

缘关系与 Xanthomonas sp. 密切的细菌种群(图 2a,图 5)。
杉木与阔叶树混交后,土壤细菌群落结构也发生改变:与杉木纯林土壤细菌群落相比,杉木火力楠混交林
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图 3摇 不同杉木人工林土壤细菌群落基因多样性指数

Fig. 3摇 Genetic diversity indices of microbial communities in different plantations

图 4摇 不同杉木人工林土壤细菌 DGGE 指纹图谱主成分分析

Fig. 4摇 Principal component (PC1伊PC2) plots generated from covariance matrix of B-DGGE bands obtained from soil samples under

different plantations

和杉木桤木混交林土壤细菌群落多样性和丰度有所提高,与 Burkholderia sp. 、 Luteifibra arvensicola、
Sphingobacterium sp. 和 Pedobacter cryoconitis 亲缘关系密切的细菌种群增加;杉木与刺秋混交后,土壤细菌群

落多样性和丰度没有改善, 与 Sphingobacterium sp. 、Pedobacter sp. 、Burkholderia sp. 和 Luteifibra arvensicola
亲缘关系密切的细菌群落消失(图 2b,图 5)。
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图 5摇 土壤细菌 DGGE 指纹图谱 16S rDNA 系统发育树

Fig. 5摇 Phylogenetic tree of all sequences of 16S rDNA from B鄄DGGE bands

2. 3摇 土壤真菌群落 DGGE 分析

图 6摇 土壤真菌 28S rDNA 特异片段 PCR鄄DGGE 指纹图谱

摇 Fig. 6 摇 DGGE community fingerprints of 28S rDNA fragment

from soil fungi DNA extracted from soil samples under different

plantations

采用真菌通用引物 GC+U1鄄U2[17]对 28S rRNA 基因部分片段进行 PCR 扩增,得到 260 bp 片段。 此处图

省略。
图 6 显示不同杉木人工林土壤真菌特异性 PCR鄄DGGE 图谱,随着杉木人工林取代自然林并不断连栽,土

壤真菌群落结构的变化较明显,尤其是 NF 与 TCF 土壤

真菌 DGGE 图谱特征条带的变化;杉木与阔叶树混交后

土壤真菌特征条带也发生改变,在 CFM 图谱中出现条

带 F1,在 CFA、CFK 图谱中出现了条带 F7,推测这两个

条带所代表的真菌类群可能是导致土壤质量变化的主

要类群,还需要进一步验证。
图 7 结果显示,杉木人工林取代自然林后土壤真菌

多样性和丰富度有所提高,但 FCF、SCF 与 NF 之间土壤

真菌多样性指数变化差异没有达到显著性(P > 0. 05),
只有 TCF 与 NF 之间达到显著性差异(P<0. 05)。 随着

杉木不断连栽土壤真菌多样性和丰富度呈现提高的趋

势,杉木二代林与杉木一、三代林之间差异不显著(P >
0. 05),杉木一代林与杉木三代林之间差异显著(P<
0郾 05),说明随着杉木不断的连栽土壤真菌群落多样性

和丰度提高的幅度也不断增加。 杉木与 3 种阔叶树混

交后土壤真菌多样性和丰富度较杉木纯林显著降低

(P<0. 05),而 3 种混交林之间土壤真菌多样性和丰度

变化不大(P > 0. 05)。 可见,湖南会同地区杉木林土壤

真菌多样性和丰度的变化趋势与土壤细菌是完全不

同的。
图 8a 显示连栽杉木人工林土壤真菌群落结构的变

化趋 势, NF 与 FCF、 SCF 主 要 在 PC2 ( 贡 献 率 为
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图 7摇 不同杉木人工林土壤真菌群落基因多样性指数

Fig. 7摇 Genetic diversity indices of microbial communities in different plantations

22郾 18% )显著分离,在 PC1(贡献率为 61. 53% )分离度很小;NF 与 TCF 在 PC1 和 PC2 上均明显分离;FCF 和

SCF 在 PC1 和 PC2 上的分离度都很小,而且都与 TCF 在 PC1 上明显分离。 由于 PC1 的贡献率远大于 PC2,
从不同杉木人工林土壤真菌 DGGE 图谱主成分分析可以看出,NF 与 FCF、SCF 土壤真菌群落结构变化差异较

小,而其与 TCF 之间的变化差异较大,说明随着杉木人工林的不断连栽土壤真菌群落结构变化也加大,这一

点与土壤细菌群落结构的变化趋势相似。

图 8摇 不同杉木人工林土壤真菌 DGGE 指纹图谱主成分分析

Fig. 8摇 Principal component (PC1 伊 PC2) plots generated from covariance matrix of F鄄DGGE bands obtained from soil samples under

different plantations
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图 8b 显示杉木纯林和杉木混交林土壤真菌群落的变化,CF 分别与 CFM、CFA、杉木 CFK 主要在 PC1(贡
献率为 58. 16% )上分离,说明杉木纯林与 3 种杉阔混交林土壤真菌群落结构组成相差很大;3 种杉阔混交林

主要在 PC2(贡献率为 22. 63% )上分离,在 PC1 上分离很小,表明 3 种杉阔混交林土壤真菌群落结构组成

相似。
将土壤真菌 DGGE 图谱中主要特征条带中的 10 条切下(F1—F10),条带强度均大于 100,经验证后测序,

将所得序列登录 GenBank,获得登录号为 GQ423447—GQ423456。 经系统发育分析,结果显示湖南会同地区

杉木人工林土壤中真菌的优势种群主要是子囊菌和担子菌亚门的种属(图 9)。

图 9摇 土壤真菌 DGGE 指纹图谱 28S rDNA 系统发育树

Fig. 9摇 Phylogenetic tree of all sequences of 28S rDNA from F鄄DGGE bands

从不同杉木人工林土壤真菌 DGGE 图谱中可以看出,当杉木人工林取代自然林后,土壤真菌群落结构受

到影响:FCF、 SCF 与 NF 之间土壤真菌群落结构变化不大,一部分种群有减少的趋势,如亲缘关系与

Creosphaeria sassafras、Tubeufia paludosa、Serendipita vermifera 密切的真菌种群,一部分种群有增加的趋势,如亲

缘关系与 Pyricularia longispora 和 Cladosporium cf. subtilissimum 密切的微生物种群,但也有一些种群消失,如
亲缘关系与 Pseudomassaria carolinesis 和 Sphaerobolus iowensis 密切的微生物种群;土壤真菌群落结构在 TCF 与

NF 之间变化较大,亲缘关系与 Pseudomassaria carolinesis、Creosphaeria sassafras、Sphaerobolus iowensis、Pyricularia
longispora 和 Cladosporium cf. subtilissimum 密切的真菌种群消失,而亲缘关系与 Sclerotinia sp. 、Mycosphaerella
sp. 和 Marasmius graminum 密切的真菌种群出现(图 6a,图 9),可见连续单一种植杉木人工林会引起土壤真菌

群落剧烈改变。
杉木与阔叶树混交后,土壤真菌群落结构也发生改变:主要表现为某些种群的恢复,如与 Creosphaeria

sassafras 和 Sphaerobolus iowensis 亲缘关系密切的真菌种群出现,与 Mycosphaerella sp. 和 Marasmius graminum
亲缘关系密切的真菌种群消失;大部分共有条带亮度接近于自然林图谱,说明真菌群落结构组成在杉阔混交

林土壤中有逐渐接近自然林的趋势(图 6b,图 9)。
2. 4摇 杉木人工林土壤微生物群落结构变化与土壤质量的关系

表 4 结果显示,土壤细菌多样性指数变化与大部分土壤化学性质显著相关,其中与全氮、可溶性碳、铵态氮、
速效钾和有效磷呈极显著正相关(P<0. 01),与土壤 pH 值和总有机碳呈显著正相关(P<0. 05),与土壤质量主成

分值极显著正相关(P<0. 01)。 土壤细菌主成分分析 PC1 也与土壤质量和大部分土壤化学性质显著正相关。
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表 4摇 杉木人工林土壤细菌群落结构变化与土壤化学性质的相关性分析

Table 4摇 Pearson忆s correlation analyses between the bacterial community and soil properties from all sites

HB SB B鄄PC1 B鄄PC2 HB SB B鄄PC1 B鄄PC2

pH (H2O) 0. 502* 0. 417* 0. 426* 0. 076 硝态氮 NO-
3 鄄N 0. 310 0. 328 0. 367 0. 312

总有机碳 TOC 0. 417* 0. 428* 0. 431* 0. 271 速效钾 Available K 0. 767** 0. 800** 0. 677** 0. 469*

全氮 TN 0. 659** 0. 661** 0. 548** 0. 420* 速效磷 Available P 0. 797** 0. 858** 0. 879** 0. 304

碳氮比 C / N ratio -0. 15 -0. 14 0. 078 -0. 17 Soil鄄PC1 0. 683** 0. 718** 0. 717** 0. 353

可溶性碳 Extractable C 0. 680* 0. 742** 0. 660** 0. 371 Soil鄄PC2 0. 569** 0. 548** 0. 421* 0. 219

铵态氮 NH+
4 鄄N 0. 549** 0. 573** 0. 697** 0. 066 Soil鄄PC 0. 811** 0. 839** 0. 803** 0. 398

摇 摇 HB:细菌群落多样性,SB:细菌群落丰富度,B鄄PC1:细菌 DGGE 图谱 PCA 分析的第一主成分值,B鄄PC2:细菌 DGGE 图谱 PCA 分析的第二主

成分值,Soil鄄PC1:土壤质量 PCA 分析的第一主成分值,Soil鄄PC2:土壤质量 PCA 分析的第二主成分值,Soil鄄PC:土壤质量 PCA 分析的综合主成

分值

表 5 结果显示,土壤真菌多样性指数变化与大部分土壤化学性质均无显著相关性(P > 0. 05),仅仅与土

壤碳氮比呈显著正相关,与土壤 pH 呈显著负相关(P<0. 05),这一点与细菌结果明显不同。 表示自然林和杉

阔混交林的 DGGE 特征条带以及几种土壤中共有条带的 PC1 也与大部分土壤性质无显著相关性(P>0郾 05);
然而,表示杉木三代林的 DGGE 特征条带的 PC2 与多数土壤性质显著负相关(P<0. 05),包括总有机碳、总有

机氮、可溶性碳、铵态氮、速效磷以及土壤质量主成分值(PC1 和 PC),可见 PC2 表示的条带所代表的真菌种

群可能是导致土壤质量变化的关键种群。

表 5摇 杉木人工林土壤真菌群落结构变化与土壤化学性质的相关性分析

Table 5摇 Pearson忆s correlation analyses between the fungal community and soil properties from all sites

HF SF F鄄PC1 F鄄PC2 HF SF F鄄PC1 F鄄PC2

pH (H2O) -0. 505* -0. 669** -0. 401* 0. 071 硝态氮 NO-
3 鄄N 0. 209 0. 214 0. 266 -0. 387

总有机碳 TOC 0. 121 0. 205 0. 011 -0. 639** 速效钾 Available K -0. 199 -0. 276 -0. 412* -0. 195

总有机氮 TON -0. 021 -0. 043 -0. 216 -0. 576** 速效磷 Available P -0. 422* -0. 540** -0. 199 -0. 541**

碳氮比 C / N ratio 0. 537** 0. 550** 0. 347 -0. 322 Soil鄄PC1 -0. 030 -0. 054 -0. 108 -0. 657**

可溶性碳 Extractable C -0. 262 -0. 278 -0. 155 -0. 591** Soil -PC2 -0. 627** -0. 755** -0. 509* 0. 081

铵态氮 NH+
4 鄄N 0. 090 0. 071 -0. 142 -0. 790** Soil -PC -0. 197 -0. 255 -0. 241 -0. 611**

摇 摇 HF:真菌群落多样性,SF:真菌群落丰富度,F鄄PC1:真菌 DGGE 图谱 PCA 分析的第一主成分值,F鄄PC2:真菌 DGGE 图谱 PCA 分析的第二主

成分值

3摇 讨论

3. 1摇 杉木人工林土壤质量变化过程中土壤细菌群落变化特征

基于细菌 16S rDNA 保守特点,DGGE 指纹图谱技术目前已经广泛的用于监测细菌生长和分析细菌群落,
本文运用该技术结合 PCA 分析,区别不同杉木林土壤细菌群落结构的变化,并采用多样性指数(H,S 和 EH)
评价不同土壤微生物群落多样性,高的多样性指数数值表明高的微生物群落多样性[19]。 本研究表明,连栽杉

木人工林土壤细菌群落多样性和丰度显著低于自然林和杉阔混交林(除杉木刺楸混交林外),并且随着连栽

代数的增加不断降低。 这与以前采用平板分离计数法的分析结果相一致。 张其水等报道,杉木一代林土壤细

菌数量高于二代、三代林,而且各类型细菌组成都随着杉木连栽代数的增加而发生明显变化[20]。 陈楚莹等报

道,杉木纯林土壤细菌数量仅为杉木火力楠混交林的 60%左右,并认为土壤微生物数量与林分中阔叶树比例

呈正相关[5]。
土壤微生物群落结构和多样性会受多种因素的影响,一些为外因,如植被类型、气候条件、土壤类型和人

类活动等,另外一些为内因,主要为与土壤微生物生长密切相关的土壤有机质组成和土壤养分等。 森林土壤

有机质主要来源于植被凋落枝叶、地下凋落物、根系分泌物和土壤生物残体等的分解与周转。 土地利用方式

和管理措施能够影响土壤有机质的数量和质量,杉木人工林取代天然次生阔叶林后,导致土壤生态系统中凋
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落物数量减少,种类单一化,进而使土壤有机质的含量明显减少,质量明显下降[21]。 本文研究结果表明杉木

纯林土壤有机质含量显著低于自然林和杉阔混交林,通过相关性分析发现,土壤有机质的变化与土壤中细菌

群落结构及多样性改变具有显著正相关。 这一结果表明,森林土壤有机物质的质和量影响生态系统分解者的

生长代谢,进而影响土壤中有机质的归还和养分周转。
本研究发现,土壤细菌多样性指数和土壤中总有机氮和速效氮含量显著正相关,这可能与土壤中参与氮

素周转的微生物功能群有关。 土壤中氮素含量是生物生长的限制因子,许多研究表明,土壤中氮素含量变化

会引起土壤微生物生物量、活性和群落组成的变化[22]。 Singh 报道土壤微生物直接调节土壤氮素的供给,土
壤中氨化细菌和硝化细菌的数量及其氨化作用和硝化作用的强弱直接与土壤活性氮素含量相关[23]。 因此,
在本文基础上还应该对土壤中参与氮循环的微生物功能群进行研究,探究其与土壤养分变化之间的相互

作用。
土壤细菌群落组成变化是影响土壤质量和植物生长的重要因素。 本研究结果显示,Burkholderia sp. 、

Sphingobacterium sp. 、Xanthomonas sp. 和 Pedobacter sp. 亲缘关系密切的细菌种群在不同杉木人工林土壤中有

明显的变化。 伯克霍尔德氏菌(Burkholderia sp. )的某些菌株能够产生抗真菌的物质,用于防治多种病原真菌

引起的农作物以及森林苗木的根腐、茎腐、猝倒和纹枯等病害[24鄄25]。 此外,有报道表明伯克霍尔德氏菌属的

某些菌株具有解磷作用,可提高土壤有效磷含量[26]。 土地杆菌属(Pedobacter sp. )的某些菌株能够产生植酸

酶,可分解植物种子中的植酸磷,释放出肌醇和无机磷,使土壤中有效磷素增加[27]。 本研究发现,DGGE 主成

分分析 PC1 与土壤有效磷呈显著正相关,可能是由于 PC1 代表的土地杆菌属和伯克霍尔德氏菌等解磷细菌

数量和组成的改变引起土壤磷素的变化,进而影响其它种属土壤微生物(如参与凋落物分解和氮素循环的微

生物)和杉木的生长。 另一方面,在南方酸性红壤地区土壤全磷含量比较低,这也在一定程度上限制了土壤

解磷细菌的生长,导致土壤有效磷含量降低,使土壤微生物(如参与凋落物分解和氮素循环的微生物)和植物

生长受到限制。 黄单胞菌属(Xanthomonas sp. )是一类植物致病菌,能够引起植物叶片枯萎,甚至造成系统性

侵染,致使植株死亡,尤其在雨季传播力很强[28]。 本文研究结果发现,在自然林及杉木一、二代林土壤中与黄

单胞菌属亲缘关系密切的条带所代表的种群没有出现,在杉阔混交林土壤中该菌属细菌不占有优势地位,而
在杉木三代林及杉木纯林土壤中黄单胞菌属成为优势种群之一,湖南会同地区属于亚热带湿润气候,雨季较

长,这种特殊的气候条件能够加速黄单胞菌属的生长和传播,因此推测连栽杉木人工林出现的枝条枯萎、生长

缓慢和生产力下降可能与土壤中植物病害菌占优势地位有关,对于是何种原因诱导了连栽杉木林土壤中黄单

胞菌属大量繁殖,还有待进一步研究。
3. 2摇 杉木人工林土壤质量变化过程中土壤真菌群落变化特征

本文根据真菌 28S rDNA 目的片段的 DGGE 指纹图谱,运用 PCA 分析不同杉木林土壤真菌群落结构的变

化,结果发现其变化趋势与细菌相反,自然林和杉阔混交林土壤真菌多样性指数低于连栽杉木人工林。 李延

茂等采用可培养技术发现在杉木林随着连栽代数的增加土壤细菌数量下降而土壤真菌数量显著增加[11],然
而并没有对这一现象进行解释。 本文通过相关性分析发现,土壤 pH 值分别与土壤细菌、真菌群落结构及多

样性指数变化呈显著正相关和负相关。 土壤 pH 值一直被认为是影响土壤微生物群落结构的重要因素,土壤

细菌和真菌分别在偏碱性和偏酸性土壤中占据优势地位[29]。 土壤 pH 值能够通过影响土壤基质的组成、化学

性质和利用效率而使土壤微生物群落组成和多样性受到干扰。 本文研究显示,自然林和杉阔混交林土壤 pH
值高于连栽杉木人工林,不断连续栽种杉木纯林会导致土壤酸化。 与阔叶树相比,针叶树凋落物富含较多的

蜡质、树脂和木质素等分解产酸性物质,单一针叶树种的大面积种植可由于其凋落物质和量引起土壤酸化,这
在我国南方普遍存在。 然而当阔叶树种引入杉木人工林种植管理中,可以扭转该现象的发生。 可见,造林管

理措施能够通过影响凋落物的组成而引起土壤 pH 变化,进而改变土壤微生物群落结构组成。
土壤碳氮比是影响土壤微生物群落结构变化的又一重要因子。 本研究结果表明土壤真菌群落结构及多

样性指数变化与土壤 C / N 呈显著正相关。 采用相同的方法,Yao 等研究表明土壤真菌多样性随着土壤 C / N
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增加而变化,并认为高 C / N 的土壤基质可能富含木质素和多酚类物质,这些物质能够诱导某些真菌生长[30]。
此外,采用 PFLA 方法, Hackl 等评价 12 种森林土壤中真菌多样性和丰度的变化,结果发现针叶树种森林土

壤有机质具有高的碳氮比,同样也具有更为丰富的真菌类群,他们推测某些真菌类群适应针叶树森林土壤的

高 C / N,通过其菌丝转化更多的土壤有机碳[31]。
本研究发现杉木一、二代林与自然林土壤真菌群落结构组成变化不大,但是杉木三代林土壤真菌群落结

构变化剧烈,出现了一些特征菌属,其中包括核盘菌属、球壳菌属和小皮伞菌属等,这些菌属的出现可能与该

林分土壤质量和生产力下降有关。 核盘菌(Sclerotinia sclerotiorum)是一种植物病原菌,由其引起的菌核病是

世界性分布的重要病害。 自从 20 世纪 70 年代,国外就开始报道了该菌属是花旗松(Douglas fir)、冷杉和银杉

(Abies amabilis)等经济林木重要致病真菌[32]。 球壳菌属(Mycosphaerella sp. )也包含了许多危害严重的植物

病原菌,如美洲的松针红斑病菌(Mycosphaerella pini)能够引起针叶树病害[33],Mycosphaerella aleuritidis 是我国

云南油桐黑斑病的致病菌[34]。 据报道小皮伞菌属(Marasmius sp. )主要生长在腐烂的枯枝落叶上,是一类凋

落物分解菌属,曾经发现其为我国小兴安岭枫桦红松林凋落物分解菌之一[35]。 本文研究发现,小皮伞菌属是

杉木三代林土壤真菌的优势种群,这可能与杉木纯林凋落物极难分解,诱导一些木腐真菌的生长有关,但对这

一推测还需进一步研究证实。 通过统计学分析,本文发现亲缘关系与这些菌属相关的条带在真菌 DGGE 主成

分分析 PC2 的载荷较大,PC2 与土壤质量显著负相关,推测杉木人工林土壤质量衰退,生产力下降可能与植

物致病真菌占优势地位有关。
土壤真菌 DGGE 主成分分析 PC1 代表自然林和杉阔混交林主要种群信息,其种群数量和组成在杉木人

工林取代自然林以及杉木和阔叶树混交这些造林活动过程中均发生了改变, Sphaerobolus sp. 是与土壤有机质

的分解有关[36],Creosphaeria sp. 某些菌株能够产生抗菌物质[37],而有些种属 Tubeufia sp. 和 Serendipita sp. 尚
未有具体生态功能的报道。 它们的变化与本文所研究的多数土壤养分变化并不直接相关,但是这些类群优势

地位的丧失和恢复对于维持土壤真菌群落的稳定具有重要的意义,杉木三代林土壤中这些种属真菌受到扰动

剧烈,一些种群消失,取而代之的植物致病菌占据优势地位,土壤原有真菌群落结构平衡被破环,同时土壤细

菌群落结构也被破坏,严重影响土壤物质周转和养分循环,表 4 中真菌 DGGE 主成分分析 PC2 与土壤总有机

碳氮、可溶性碳、铵态氮和有效磷变化显著负相关,证实了上述论述。
目前,对于上述微生物种属在杉木人工林土壤中尚未见报道,本文通过不依赖于培养的分子生物学技术,

发现湖南会同地区供试杉木人工林土壤细菌和真菌优势种群,尤其是与土壤养分循环和植物病害有关的微生

物种群发生变化,并详细分析了土壤细菌种群变化与土壤化学性质变化的关系。 后续研究将对重要的土壤微

生物功能群进一步探讨,如参与氮素循环的微生物功能群变化及其与土壤氮素周转之间的关系;参与凋落物

分解的微生物功能群种群组成的变化及其与有机质归还之间的关系;拮抗致害真菌的微生物功能群的变化及

其与土壤自净功能之间的关系等诸多问题。 对这些科学问题的解答能够进一步解释杉木人工林经营引起土

壤质量变化的微生物机理,并为制定合理造林管理措施提供理论依据。
致谢: 感谢中国科学院会同森林生态实验站陈楚莹、冯宗炜、廖利平和汪思龙营造的杉木实验林,本实验是在
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