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不同土地利用方式对三峡库区消落带土壤细菌和真菌
多样性的影响

秦　 红，李昌晓∗，任庆水
三峡库区生态环境教育部重点实验室，重庆市三峡库区植物生态与资源重点实验室，西南大学生命科学学院，重庆　 ４００７１５

摘要：旨在为三峡消落带选择适合的生态恢复方式提供参考依据。 以三峡库区重庆忠县汝溪河流域典型消落带为研究区域，于

２０１５ 年 ６ 月进行原位取样，利用末端限制性片段长度多态性（Ｔｅｒｍｉｎａｌ Ｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎ Ｆｒａｇｍｅｎｔ Ｌｅｎｇｔｈ Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ，Ｔ⁃ＲＦＬＰ）方法，

对消落带的耕地、林地、弃耕地土壤细菌和真菌群落多样性进行研究。 研究发现：（１）除容重和密度外，不同用地类型对土壤各

理化特性均产生显著影响，林地的含水量、有机质（ＯＭ）、全氮（ＴＮ）、全磷（ＴＰ）、速效氮（ＡＮ）、速效钾（ＡＫ）、速效磷（ＡＰ）的含

量显著高于耕地和弃耕地（Ｐ＜０．０５）。 （２）在三峡库区消落带不同土地利用方式下细菌和真菌多样性均有显著性差异。 （３）耕

地和林地的细菌多样性无显著性差异，均显著高于弃耕地；不同用地方式中，土壤全磷（ＴＰ）和速效磷（ＡＰ）显著影响细菌群落

结构（Ｐ＜０．０５）。 （４）真菌群落的香农指数和辛普森指数在耕地中均为最低，但均匀度指数在三种用地类型之间没有显著性差

异；在不同用地方式的土壤中，土壤有机质（ＯＭ）、全氮（ＴＮ）含量和 ｐＨ 显著影响真菌群落结构（Ｐ＜０．０５）。 结论：与弃耕地和耕

地相比，林地可固持、滞留和保有更多的土壤养分，有较高的细菌多样性和真菌多样性。 在三峡消落带 １６５—１７５ ｍ 海拔高程，

林地为最适宜的用地方式，建议限制耕作，推广人工生态修复林地建设。
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三峡大坝建成后，由于“冬蓄夏排”的水文调节方式，库区形成了面积约为 ３５０ ｋｍ２的消落带。 该区域是

陆生环境和水生环境之间的过渡带，具有过滤和缓冲的作用，在维护三峡水库生态健康与生态安全方面具有

极其特殊的地位［１］。 研究表明，该地区是一个高度脆弱的生态系统［２］，并且消落带生态风险等级随着海拔高

度的升高而增大［３］。 消落带现主要面临着土壤侵蚀［４］、生物多样性下降［５］、富营养化污染［６］ 等的生态问题。
为保护其生态环境，提高消落带的生物多样性和抗侵蚀能力，政府在消落带推行退耕政策以及人工植被修复

措施［７］，使消落带产生大量的植被修复地。 同时，由于库区人口密度大，人地矛盾尖锐，加之水文节律符合农

作物生长物候，居住于消落带上部的村民仍在消落带中进行传统农事耕作，农耕地依旧大量存在［８］。 因此，
三峡库区消落带当前仍存在多种用地方式并存的格局。

不同的土地利用方式不仅直接改变土壤的理化性质，还改变着生态系统的结构和功能，不合理的土地利

用方式给土地生态环境带来风险。 土壤生态系统除含土壤颗粒和土壤养分外，微生物也占有重要地位，它能

够调节土壤营养物质生物地球化学循环［９］，影响地表植被生长［１０］和生态系统的稳定［１１］等。 微生物生理结构

简单，生活史较短，容易受环境条件的影响而发生变异，所以土壤微生物的多样性及变异性常常用于预测土壤

养分和环境质量的变化［１２］。 在陆生系统中，生产者提供有机物质和代谢物作为细菌和真菌的营养来源；相
反，细菌和真菌将有机分子分解为简单的无机物，这些无机物又是生产者的营养源。 细菌作为微生物中含量

最多、丰富度最高的类群［１３］，在土壤生态过程中有着不可或缺的地位。 真菌是土壤生态系统中重要分解者，
可分解植物残体及纤维素、半纤维素和木质素等难分解化合物，并在分解过程中释放营养用于植被生长，在生

态系统中同样占有重要地位。 土壤中细菌和真菌多样性的变化会影响土壤生态过程，例如养分循环［１４⁃１５］ 和

气体释放［１６］等。 研究发现，细菌和真菌的多样性受自然因素和人为因素影响，包括植被［１７］、ｐＨ 值［１８］、土壤质

地［１９］、土地利用方式［２０］土壤养分［２１］等。 现有关消落带土地利用方式对土壤的研究多集中于土壤养分、土壤

理化特性的影响等方面［２２⁃２３］，而对土壤微生物结构和功能多样性方面的研究相对较少。 消落带土地利用方

式对土壤微生物多样性的影响还不明确。 本研究旨在探索不同土地利用方式对土壤微生物特性的影响，为制

定合理的土地利用方式，提高三峡消落带土壤质量和实现消落带土壤的可持续利用提供科学依据。

１　 研究地点与方法

１．１　 研究区概况

本研究区域位于三峡库区重庆忠县石宝镇的汝溪河流域消落带。 忠县石宝镇位于重庆市中部（１０８°０８′
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０３″—１０８°０８′２１″Ｅ，３０°２４′１６″—３０°２４′５６″Ｎ），距离忠县县城 ３２ ｋｍ，位于忠县、石柱、万州三县（区）交界处。 该

地区为亚热带东南季风气候，四季分明。 雨量充沛，年平均降雨量 １１７２ ｍｍ，雨季多在 ５—８ 月，年平均气温

１９．２℃。 地带性森林植被为亚热带常绿阔叶林，消落带原生植被破坏殆尽，现有植被以草本为主；土壤主要为

中性紫色土，土层厚度变异很大，水土流失、崩塌现象较严重［２４］。 为进行三峡库区消落带的生态植被恢复与

重建，２０１２ 年 ３ 月在该地区消落带 １６５—１７５ｍ 海拔区间按 １ ｍ×１ ｍ 的株行距栽种了柳树（Ｓａｌｉｘ ｍａｔｓｕｄａｎａ）、
落羽杉（Ｔａｘｏｄｉｕｍ ｄｉｓｔｉｃｈｕｍ）和池杉（Ｔａｘｏｄｉｕｍ ａｓｃｅｎｄｅｎｓ）的护岸林。 苗木栽种的岸坡样地土壤均为紫色土，
平均坡度为 ２６°。
１．２　 样地设置和样品采集

在坡度相似、坡向一致、接受光照辐射强度大致相同、土壤预热条件基本一致的消落带区域内，２０１５ 年 ６
月，通过实地踏查，选定人工生态修复林地、自然恢复的弃耕地与仍在继续耕种的农耕地开展实验研究。 其

中，弃耕地由三峡工程动工前的部分耕地停耕后转变而来。
根据试验地实际情况、植被类型和受干扰情况，选择每种用地类型各 ３ 个，共 ９ 个样地，所有样地尽量保

持在同一海拔高度。 其中耕地作物为芝麻（Ｓｅｓａｍｕｍ ｉｎｄｉｃｕｍ Ｌ．），行距平均在 ２０ ｃｍ 左右，受人为松土、施肥、
清除杂草等管理活动影响严重。 弃耕地的优势物种为狗牙根（Ｃｙｎｏｄｏｎ ｄａｃｔｙｌｏｎ （Ｌ．） Ｐｅｒｓ）、狼把草（Ｂｉｄｅｎｓ
ｔｒｉｐａｒｔｉｔａ Ｌ．），总盖度约为 ８０％。 林地以落羽杉、柳树和池杉为优势种，总盖度约为 ９３％。

在每个样地内随机设 ３ 条样带，避免堆肥料地和田埂、沟边等特殊地形部位。 样带中按 Ｓ 形 ５ 点取样，在
样点清理地被物后，采取 ０—２０ ｃｍ 的土壤，５ 点土壤等质量混合，利用四分法保留土壤样品。 其中 １ ｋｇ 土壤

室温风干，用于土壤理化性质分析。 ２０ ｇ 混合土样装入无菌的自封袋，低温运输，－８０℃保存，用于土壤微生

物多样性分析。
１．３　 土壤理化性质测定

土壤含水量采用烘干法测定，土壤容重采用环刀法测定，土壤密度采用比重瓶法测定，土壤总孔隙度采用

计算法测定。 土壤 ｐＨ 值测定采用 ＩＱ１５０ 土壤原位 ｐＨ 计（ ＩＱ Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ Ｉｎｓｔｒｕｍｅｎｔｓ， Ｉｎｃ．， Ｓａｎ Ｄｉｅｇｏ， ＣＡ，
ＵＳＡ）原位测定；土壤有机质（Ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ，ＯＭ）采用重铬酸钾外加热法测定；土壤全氮（Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ，ＴＮ）
含量采用元素分析仪（Ｅｌｅｍｅｎｔａｒ Ｖａｒｉｏ ＥＬ， Ｇｅｒｍａｎｙ）测定；土壤碱解氮（Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ，ＡＮ）含量采用碱解⁃
扩散法测定；全钾（Ｔｏｔａｌ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ，ＴＫ）、速效钾（Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ，ＡＫ）含量采用原子吸收光谱仪（ＡＡ８００，
ＰＥ Ｉｎｃ．， ＵＳＡ）测定；土壤全磷（Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ，ＴＰ）、速效磷（Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ，ＡＰ）含量采用钼锑抗比色

法测定［２５］。
１．４　 土壤微生物多样性测定

土壤微生物多样性测定方法为限制性末端长度多态性［２６］。 具体测定步骤如下：
１．４．１　 ＤＮＡ 提取

用 Ｕｌｔｒａ ＣｌｅａｎＴＭ Ｓｏｉｌ Ｉｓｏｌａｔｉｏｎ ＤＮＡ Ｋｉｔ （ ＭＯＢＩＯ，ＵＳＡ）提取土壤中的总 ＤＮＡ，用 １％的琼脂糖凝胶电泳检

测所提 ＤＮＡ 片段，并用 ＵＶ ｓｐｅｃｔｒｏｐｈｏｔｏｍｅｔｅｒ （ＳＭＡ１０００， Ｍｅｒｉｔｏｎ） 测定 ＤＮＡ 的浓度。
１．４．２　 ＰＣＲ 扩增

细菌的扩增引物为 ６３Ｆ（５′⁃ＣＡＧＧＣＣＴＡＡＣＡＣＡＴＧＣＡＡＧＴＣ⁃ ３′） ／ １３８９Ｒ（５′⁃ ＡＣＧＧＧＣＧＧＴＧＴＧＴＡＣＡＡＧ⁃
３′），正向引物 ５′端用 ６⁃ＦＡＭ 进行荧光标记。 真菌的扩增引物为 ＩＴＳ１⁃Ｆ（５′⁃ＣＴＴＧＧＴＣＡＴＴＴＡＧＡＧＧＡＡＧＴＡＡ⁃
３′） ／ ＩＴＳ４（５′⁃ＴＣＣＴＣＣＧＣＴＴＡＴＴＧＡＴＡＧＣ⁃３′），正向引物 ５′端用 ６⁃ＦＡＭ 进行荧光标记。 本实验的所用引物由深

圳华大基因公司合成并标记。
细菌 ５０ μｌ 的 ＰＣＲ 反应体系组成如下：２５ μｌ ２×Ｔａｑ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ，２μｌ ＤＮＡ 模板，６３Ｆ ／ １３８９Ｒ （ １０μｍｏｌ ／ Ｌ）

各 ０．５μｌ，ｄｄＨ２Ｏ 补水至 ５０μｌ。 ＰＣＲ 反应条件如下：９５℃，５ ｍｉｎ。 ３０ 个循环为： ９４℃，１ ｍｉｎ；５６℃，１ ｍｉｎ；７２℃，
２ ｍｉｎ；最后 ７２℃保温 １０ ｍｉｎ。 真菌 ５０ μｌ 的 ＰＣＲ 反应体系组成如下：２５μｌ ２×Ｔａｑ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ，２μｌ ＤＮＡ 模板，
ＩＴＳ１⁃Ｆ 和 ＩＴＳ４ （１０ μｍｏｌ ／ Ｌ） 各 １μｌ，ｄｄＨ２Ｏ 补水至 ５０μｌ。 ＰＣＲ 反应条件如下：９５℃，５ ｍｉｎ。 ３０ 个循环为：
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９４℃，１ｍｉｎ；５６℃，１ｍｉｎ；７２℃，２ｍｉｎ；最后 ７２℃保温 １０ｍｉｎ。 每个样品重复 ２ 管。
１．４．３　 ＰＣＲ 产物纯化、酶切及 Ｔ⁃ＲＦＬＰ

扩增产物经 １％ 琼脂糖凝胶电泳检测，按照 ＰＣＲ 产物纯化试剂盒（ＴＩＡＮＧＥＮ，Ｃｈｉｎａ）说明书进行 ＰＣＲ 产

物纯化，－２０℃保存备用。
纯化产物用限制性内切酶 ＨｈａＩ ／ＭｓｐＩ 消化，反应体系： １０×Ｂｕｆｆｅｒ ２ μｌ， ＨｈａＩ ／ＭｓｐＩ （ １０ Ｕ ／ μｌ） １μｌ，ＤＮＡ

４００ ｎｇ，ｄｄＨ２Ｏ 补足至 ３０ μｌ。 将酶切样品置于 ３７ ℃水浴中温育 ３ ｈ，酶切完毕后 ６５ ℃水浴 １０ ｍｉｎ 终止反应。
每个样品按上述同样条件各重复 ３ 次。 酶切产物送至上海 Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ 生命技术公司（Ｌｉｆｅ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｉｅｓ）进行基

因扫描，得到 Ｔ⁃ＲＦＬＰ 图谱。
１．４．４　 Ｔ⁃ＲＦＬＰ 分析

在限制性片段（Ｔｅｒｍｉｎａｌ Ｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎ Ｆｒａｇｍｅｎｔ， Ｔ⁃ＲＦ）的选择中，删除引物峰小于 ５０ ｂｐ 和荧光值小于

５０ＲＦＵ 的 Ｔ⁃ＲＦｓ，并去除 ＯＴＵ（ Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ Ｕｎｉｔ）丰度＜１％的 Ｔ⁃ＲＦｓ，Ｔ⁃ＲＦｓ 片段大小±１ ｂｐ 被认为是

同一个 ＯＴＵ［２７⁃２８］。
１．５　 数据处理

以 Ｔ⁃ＲＦＬＰ 图谱中 Ｔ⁃ＲＦ 为一个 ＯＴＵ，以该 Ｔ⁃ＲＦ 的相对峰面积作为对应的 ＯＴＵ 的丰度并计算以下多样

性指数：

Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 指数（Ｈ）： Ｈ ＝－ ∑
ｓ

ｉ ＝ １
Ｐ ｉ ｌｎＰ ｉ

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数（Ｄ）： Ｄ ＝ １ － ∑
ｓ

ｉ ＝ １
（Ｐ ｉ） ２

均匀度指数（Ｅ）： Ｅ ＝ Ｈ ／ ｌｎＳ
其中，Ｐ ｉ 为某个峰的峰高占总峰高的比例；Ｓ 代表物种丰度，即图谱中 Ｔ⁃ＲＦ 的总数。
采用单因素方差分析（ Ｏｎｅ⁃ｗａｙ ＡＮＯＶＡ） 分析不同用地类型对土壤性质和微生物多样性的影响，并用

Ｄｕｎｃａｎ 检验法检验每个指标在不同用地类型间的差异显著性（α ＝ ０．０５）。 利用 Ｃａｎｏｃｏ ４．５ 软件进行冗余分

析（Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ Ａｎａｌｙｓｉｓ，ＲＤＡ），通过蒙特卡罗置换检验（ Ｍｏｎｔｅ⁃Ｃａｒｌｏ ｐｅｒｍｕｔａｔｉｏｎ ｔｅｓｔ）分析环境变量对土壤细

菌与真菌群落变异解释度的显著性（α＝ ０．０５）。 用 Ｏｒｉｇｉｎ ８．５ 和 Ｃａｎｏ Ｄｒａｗ ｆｏｒ Ｗｉｎｄｏｗｓ ４．５ 软件制图。

２　 结果分析

２．１　 不同土地利用方式下消落带土壤的理化性状

由表 １ 的数据可知，除了容重和密度在各用地方式之间没有显著性差异外，其余各理化指标在不同土地

利用方式之间有显著性差异（Ｐ＜０．０５ ）。 其中，林地的含水量显著高于耕地和弃耕地；耕地的总孔隙度和 ｐＨ
值均显著高于林地和弃耕地。 林地的有机质、全氮、速效氮、速效钾和速效磷的含量高于耕地和弃耕地，但全

钾含量低于耕地和弃耕地，且均达显著差异。 同时，林地和耕地的全磷含量显著高于弃耕地。
２．２　 不同土地利用方式下土壤细菌多样性

根据 Ｔ⁃ＲＦＬＰ 图谱中的 ＯＴＵ 的数量，相对丰度分别计算了不同土地利用方式下土壤的细菌多样性（图
１）：香农指数、辛普森指数和均匀度指数。 图 １ 表明，在不同的土地利用方式下土壤细菌多样性之间存在着显

著性差异。 ＨｈａＩ 和 ＭｓｐＩ 酶切结果相似，在不同用地方式下土壤细菌的香农指数、辛普森指数和均匀度指数

均表现为耕地和林地之间无显著性差异，但林地和耕地的细菌多样性指数均显著高于弃耕地。
２．３　 环境变量对于细菌多样性的贡献

ＲＤＡ 分析（图 ２）从整体上反映了不同土地利用方式下土壤细菌多样性与 １２ 种环境因子量之间的关系。
图中箭头连线与排序轴夹角的大小表示因子与排序轴相关性大小，夹角越小说明关系越密切，箭头所处的象

限表示环境因子与排序轴之间的正、负相关性。 结果显示，在 ＨｈａＩ 酶切下，第 １ 序轴解释了所有信息的

８９．０％，第 ２ 序轴解释了所有信息的 １０．５％，前两轴可以解释 ９９．５％（图 ２ａ）。 经过蒙特卡罗检验显示 ＴＰ（Ｆ ＝
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１１．０，Ｐ＝ ０．０１２）对细菌群多样性的影响达到显著水平（Ｐ＜０．０５）。 在 ＭｓｐＩ 酶切下，第 １ 序轴解释了所有信息

的 ９７．５％，第 ２ 序轴解释了所有信息的 １．９％，前两轴可以解释 ９９．４％（图 ２ｂ）。 经过蒙特卡罗检验，ＴＰ（Ｆ ＝
２４．２６，Ｐ＝ ０．００４）和 ＡＰ（Ｆ＝ ２２．７８，Ｐ＝ ０．００８）对细菌群落多样性的影响达到显著水平（Ｐ＜０．０５）。

表 １　 不同土地利用类型样地中土壤理化性质（平均值±标准误）

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃａｌ⁃ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌａｎｄ ｕｓｅ ｔｙｐｅｓ（Ｍｅａｎｓ±ＳＥ）

用地类型
Ｌａｎｄ ｕｓｅ ｔｙｐｅ

含水量
Ｍｏｉｓｔｕｒｅ ／ ％

容重
Ｂｕｌｋ ｄｅｎｓｉｔｙ ／
（ｇ ／ ｃｍ３）

密度
Ｄｅｎｓｉｔｙ ／
（ｇ ／ ｃｍ）

总孔隙度
Ｔｏｔａｌ ｐｏｒｏｓｉｔｙ ／ ％ ｐＨ ＯＭ ／

（ｇ ／ ｋｇ）

耕地 Ｆａｒｍｌａｎｄ １１．５３±０．０１ｂ １．３６±０．０５ａ ２．５３±０．０１ａ ４６．３１±１．７４ａ ８．１１±０．０３ａ ５．７８±０．１５ｂ

林地 Ｗｏｏｄｌａｎｄ １８．２７±０．１１ａ １．４７±０．０１ａ ２．５３±０．０１ａ ４１．９０±０．１１ｂ ７．２４±０．０８ｂ １４．２３±１．７２ａ

弃耕地 Ａｂａｎｄｏｎｅｄ ｆａｒｍｌａｎｄ． １１．８７±１．０９ｂ １．４２±０．０８ａ ２．４３±０．０８ａ ４１．２６±０．４７ｂ ７．４７±０．１７ｂ １０．７０±０．６２ａ

用地类型
Ｌａｎｄ ｕｓｅ ｔｙｐｅ ＴＮ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ＡＮ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） ＴＫ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ＡＫ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） ＴＰ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ＡＰ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ）

耕地 Ｆａｒｍｌａｎｄ ０．６０±０．０４ｃ ５５．１７±０．３６ｂ ２８．７６±０．８５ａ ９４．６３±０．６６ｂ ０．７６±０．０２ａ ０．９９±０．０２ｂ

林地 Ｗｏｏｄｌａｎｄ １．１１±０．０３ａ ９５．２９±７．２７ａ ２５．２８±０．７２ｂ ２０７．５±４．２３ａ ０．７５±０．０３ａ １．５１±０．１２ａ

弃耕地 Ａｂａｎｄｏｎｅｄ ｆａｒｍｌａｎｄ． ０．７６±０．０３ｂ ７０．６８±８．４４ａｂ ２９．３０±０．３６ａ ７９．３５±２．６３ｂ ０．６０±０．０３ｂ ０．４１±０．０１ｃ

　 　 多重均值比较采用 Ｄｕｎｃａｎ 检验法； 同列不同字母表示差异显著（Ｐ＜０．０５）

２．４　 不同土地利用方式下土壤真菌多样性

根据 Ｔ⁃ＲＦＬＰ 图谱中的 ＯＴＵ 的数量，相对丰度分别计算了不同土地利用方式下真菌多样性（图 ３）：香农

指数、辛普森指数和均匀度指数。 不同土地利用方式下土壤真菌多样性之间存在着显著性差异。 ＨｈａＩ 酶切

结果显示，弃耕地的真菌群落香农指数和辛普森指数均显著高于耕地，林地、耕地和弃耕地的真菌均匀度指数

没有显著差异。 ＭｓｐＩ 酶切结果显示，林地和弃耕地真菌的香农指数之间没有显著性差异，且均显著高于耕

地；林地、耕地和弃耕地的真菌辛普森指数和均匀度指数没有显著差异。
２．５　 环境变量对于真菌多样性的贡献

图 ４ 从整体上反映了不同土地利用方式下土壤真菌多样性与 １２ 种环境因子量之间的关系。 ＲＤＡ 分析

显示，在 ＨｈａＩ 酶切下，第 １ 序轴解释了所有信息的 ８５．１％，第 ２ 序轴解释了所有信息的 １４．８％，前两轴可以解

释 ９９．９％（图 ４ａ）。 经过蒙特卡罗检验显示 ｐＨ（Ｆ＝ ９．４７，Ｐ ＝ ０．０１２）、ＯＭ（Ｆ ＝ ６．６２，Ｐ ＝ ０．０３８）和 ＴＰ（Ｆ ＝ ５．２１，
Ｐ＝ ０．０３２）对真菌群落多样性的影响达到显著水平（Ｐ＜０．０５）。 在 ＭｓｐＩ 酶切下，第 １ 序轴解释了所有信息的

６３．７％，第 ２ 序轴解释了所有信息的 ３４．２％，前两轴可以解释 ９７．９％（图 ４ｂ）。 经过蒙特卡罗检验，ｐＨ（Ｆ ＝
７．９２，Ｐ＝ ０．００６）、ＯＭ（Ｆ＝ ８．０９，Ｐ＝ ０．００２）和 ＴＮ（Ｆ ＝ ７．８５，Ｐ ＝ ０．００４）对真菌群落多样性的影响达到显著水平

（Ｐ＜０．０５）。

３　 讨论

土壤是由气相、液相和固相三相合一的生物赖以生存的重要载体，其成分的改变会显著改变微生物的生

境。 在三峡库区消落带，不同的土地利用方式在一定程度上造成了土壤理化性质的差异。 消落带土壤在水淹

和水体冲刷下，表层土壤被侵蚀和剥离，土壤遭到严重侵蚀。 研究发现，在消落带植被恢复过程中，人工恢复

林草的水土保持能力高于自然恢复的弃耕地［２９⁃３０］，所以在消落带林地的土壤含水量显著高于弃耕地。 耕地

中人为翻动使得土壤的总孔隙度高于林地和弃耕地，并且容重低于林地和弃耕地。
土壤微生物群落的定性和定量变化是监测土壤质量短期和长期变化的敏感指标［３１］。 微生物多样性指数

是评价不同土壤微生物群落多样性的有效方法，多样性指数越高表明微生物群落多样性越高。 探究消落带土

壤中微生物的多样性有利于进一步了解土壤微生物的结构和功能，从而反映出消落带土壤生态系统的健康

状况。
本研究发现，在三峡消落带不同土地利用方式下土壤细菌多样性有显著差异，弃耕地细菌多样性值最低，
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图 １　 不同用地方式土壤细菌群落多样性指数分析

Ｆｉｇ．１　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌａｎｄ ｕｓｅ ｔｙｐｅ ｄｉｇｅｓｔｅｄ ｂｙ ＨｈａＩ ａｎｄ ＭｓｐＩ

此结果与秦红灵［３２］的研究结果（农田土壤的细菌多样性显著高于弃耕地）一致。 在本研究中，全磷和速效磷

的含量是影响细菌群落结构的重要因素，与 Ｗａｋｅｌｉｎａ［３３］ 和 Ｇｒａｙｓｔｏｎ［３４］ 的研究相类似。 土地利用方式决定地

表的植被型和土壤的管理方式，进而影响到土壤养分［３５⁃３６］。 土壤养分的变化势必会影响到微生物群落结构，
而不同程度的养分添加会增加微生物群落结构和功能多样性［３７］。 细菌是土壤中多样性最丰富的微生物类

群［３８］，对环境的变异极其敏感。 细菌细胞壁含有大量磷壁酸，特别在革兰氏阳性菌中，细胞壁中磷壁酸的含

量约占细胞干重的 ５０％［３９］。 在本研究中林地和耕地的全磷和速效磷含量均显著高于弃耕地，原因可能是林

地冠层对于雨水的拦截使得地表径流变小，土壤表层有机质以及矿质营养得以保留，流失较少，使得林地土壤

养分含量均显著高于弃耕地；而耕地后期人为施肥，使得土壤中营养得以补偿［４０］；但是弃耕地水淹和干旱交

替胁迫的同时没有外来营养的补充，植被的生长又吸收了土壤中吸附的磷元素，最终导致土壤中全磷和速效
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图 ２　 环境因素对土壤细菌群落结构特征影响的冗余分析

Ｆｉｇ．２　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ （ ＲＤＡ） ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

○代表耕地，△代表林地，◇代表弃耕地

磷的含量均较低。 土壤磷不仅是土壤细菌群落的能源之一，同时也是植物生长的重要资源［４１］。 虽然三峡消

落带的特殊生境使得土壤对磷的吸附量增加［４２］，但土壤磷主要来源于土壤母质，其来源单一，加之在三峡库

区消落带植被生长盛期，不同土地利用方式下土壤中的磷可能在植物⁃土壤⁃微生物系统中重新分配，使得磷

含量成为影响土壤细菌群落变异的重要因子之一［４３］。
真菌是一个生态幅度较广的菌群［４４⁃４５］，影响其多样性的因素多为土壤的管理方式［４６］ 和营养水平［４７⁃４８］。

本研究中耕地的真菌多样性最低，与 Ｅ． Ｇｏｍｅｚ［４９］的结果一致。 ＲＤＡ 分析显示，ｐＨ、有机质和全氮的含量对真

菌群落结构的影响达到显著水平（Ｐ＜０．０５）。 有研究表明，真菌在酸性环境中提高对水分的利用率，从而促进

自身的生长［５０⁃５１］。 本研究中，林地和弃耕地土壤 ｐＨ 为中性，耕地土壤 ｐＨ 显著高于林地和弃耕地，呈碱性，不
利于真菌的生长［４３］。 同时真菌多以菌丝的形态生长和繁衍，土壤团聚体的稳定性显的尤为重要［５２］。 与林地

和弃耕地相比较，耕地传统的农事耕作破坏大团聚体，使得土壤机械结构变动较大，不利于真菌菌丝的延

伸［５３］。 林地和弃耕地较耕地而言人为干扰相对较少，土壤机械结构较稳定，有利于土壤形成大的团聚体和有

机物被固定于土壤中［４６］，有利于增加土壤微生物生物量并保持微生物多样性［４９］。 有机质和全氮是真菌重要

的碳和氮源，林地和弃耕地枯枝落叶比较丰富，含有多种枯枝落叶所形成的有机质，可以促进真菌的生长［５４］；
其林冠层和高的植被覆盖度可有效减少径流，使得表层的养分含量得以保留［５５］；而耕地中人为活动和地表径

流加速了土壤中有机质和营养元素的流失［５６］，有机质和全氮的含量成为消落带中真菌生长和繁衍的限制性

因子。
微生物多样性降低或丧失直接影响微生物的生态服务功能和整个生态系统［５７］。 消落带耕地虽然土壤养

分得到补充，细菌的多样性与林地之间没有显著差异，但是其真菌多样性降低；同时长时间的耕作会威胁到土

壤质量［５８］，因而消落带内不宜耕作，应当限制开垦。 三峡消落带实行生态修复后，弃耕地大量产生；但消落带

水淹－干旱的特殊生境，使弃耕地土壤的养分含量较低，不利于细菌的生长和繁衍。 在三峡消落带人工生态

修复林地的土壤养分含量、细菌多样性和真菌多样性均优于耕地和弃耕地，有利于维持土壤生态系统的功能，
因此，林地是消落带最为适宜的用地方式。

４　 结论

本研究发现，在三峡库区消落带不同土地利用方式下土壤细菌和真菌多样性有显著性差异。 林地和耕地
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图 ３　 不同用地方式土壤真菌群落多样性指数分析

Ｆｉｇ．３　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌａｎｄ ｕｓｅ ｔｙｐｅ ｄｉｇｅｓｔｅｄ ｂｙ ＨｈａＩ ａｎｄ ＭｓｐＩ

的细菌多样性无显著性差异，且均高于弃耕地；在不同用地方式下，土壤全磷和速效磷的含量显著影响细菌群

落结构（Ｐ＜０．０５）。 真菌群落的香农指数和辛普森指数在耕地中均为最低，但均匀度指数在三种用地类型之

间没有显著性差异；在不同用地方式的土壤中，土壤有机质、全氮含量和 ｐＨ 显著影响真菌群落结构（Ｐ＜
０．０５）。 与弃耕地和耕地相比，林地可稳定消落带土壤环境，固持、滞留和保有更多的 Ｎ、Ｐ、Ｋ 等养分，减少其

直接进入水体的量，因而有助于水库水质的保护；同时林地可提高微生物多样性，对土壤的生态恢复发挥了重

要作用。 本研究建议在消落带 １６５—１７５ ｍ 海拔高程内，应限制耕作，推广人工生态修复林地建设。
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图 ４　 环境因素对土壤真菌群落结构特征影响的冗余分析

Ｆｉｇ．４　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ （ ＲＤＡ） ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

○代表耕地，△代表林地，◇代表弃耕地
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