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模拟氮沉降对温带森林土壤线虫群落组成和代谢足迹
的影响

程云云１，２，孙　 涛１，王清奎１，梁文举１，张晓珂１，∗

１ 中国科学院沈阳应用生态研究所，中国科学院森林生态与管理重点实验室，沈阳　 １１００１６

２ 中国科学院大学，北京　 １０００４９

摘要：已有研究表明氮沉降可显著影响土壤线虫群落组成和多样性。 然而，目前大多数研究集中在无机氮沉降的影响，而对于

不同氮素形态对土壤线虫群落影响的研究还不是很清楚。 利用运行 ５ 年的模拟氮沉降试验平台，开展了 ４ 个氮添加处理即对

照（无氮添加，ＣＫ）、无机氮（硝酸铵，ＩＮ），有机氮（尿素和甘氨酸 １∶１ 混合，ＯＮ）和混合氮（无机氮和有机氮 ７∶３ 混合，ＭＮ） 添加

对温带森林土壤线虫群落组成和多样性的影响研究，采用浅盘法分离线虫，土壤性质如 ｐＨ、含水量、全碳全氮分别采用电位法、
烘干法和元素分析仪法进行测定，应用营养类群组成、区系分析和代谢足迹分析不同形态氮沉降下土壤线虫群落结构特征。 共

分离线虫 ５０ 个属，其中在 ＣＫ 样地中共发现 ２９ 个属，在 ＩＮ，ＯＮ 和 ＭＮ 处理中分别发现线虫属 ３７ 个，３４ 个和 ２９ 个，盘旋属

Ｒｏｔｙｌｅｎｃｈｕｓ 和大节片属 Ｍａｃｒｏｐｏｓｔｈｏｎｉａ 在所有处理中均为优势属。 结果表明，与 ＣＫ 相比，ＩＮ 处理、ＯＮ 处理和 ＭＮ 处理均显著

增加了土壤硝态氮含量。 与无机氮相比，混合氮处理显著降低了食真菌线虫数量，有机氮处理显著增加了捕食杂食性线虫数

量。 与对照相比，无机氮处理显著增加了线虫多样性指数（Ｈ′），ＩＮ 处理的均匀度指数（Ｊ）显著高于 ＣＫ 和 ＭＮ 处理，混合氮处

理对应的优势度指数（λ）显著高于其他 ３ 个处理。 在 ＣＫ 和 ＯＮ 处理，线虫的结构指数（ＳＩ）较高，富集指数（ＥＩ）较低，表明这两

个处理的土壤受干扰程度较小，食物网处于结构化状态。 在 ＩＮ 和 ＭＮ 处理，土壤线虫富集指数和结构指数均较高（＞５０），表明

食物网稳定成熟。 食真菌线虫代谢足迹和生物量碳在无机氮处理最高。 有机氮和混合氮处理显著增加了捕食杂食性线虫代谢

足迹和生物量碳。 以上结果表明，不同氮素形态不仅对土壤线虫群落组成产生了影响，而且其代谢足迹也发生了显著的变化，
这一结果有助于揭示温带森林对氮沉降的响应机制。
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ｄｅｐｏｓｉｔｉｏｎ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｏｒｍｓ ｏｆ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ａｆｆｅｃｔｅｄ ｎｏｔ ｏｎｌｙ ｔｈｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ａ ｓｏｉｌ ｎｅｍａｔｏｄｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ， ｂｕｔ
ａｌｓｏ ｉｔｓ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｆｏｏｔｐｒｉｎｔｓ． Ｏｕｒ ｆｉｎｄｉｎｇｓ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｅ ｔｏ ｕｎｄｅｒｓｔａｎｄｉｎｇ ｔｈｅ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｍｅｃｈａｎｉｓｍ ｏｆ ｔｅｍｐｅｒａｔｅ ｆｏｒｅｓｔｓ ｔｏ
ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｄｅｐｏｓｉｔｉｏｎ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｄｅｐｏｓｉｔｉｏｎ； ｔｅｍｐｅｒａｔｅ ｆｏｒｅｓｔ； ｓｏｉｌ ｎｅｍａｔｏｄｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ； ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｆｏｏｔｐｒｉｎｔ

森林生态系统是我国重要的陆地生态系统类型之一，其更易受到全球变化的干扰。 至 ２０ 世纪中叶以来，
由于矿物燃料燃烧、含氮肥料的大量生产和使用以及畜牧业发展等原因，大气氮沉降迅速增加［１⁃２］。 大气氮

素以无机态和有机态形式发生沉降，二者分别占总氮沉降量的 ７０％和 ３０％左右［３］。 其中，无机氮素形态主要

以硝态氮和铵态氮为主，而有机氮沉降形态主要为尿素和氨基酸［３］。
土壤动物是生态系统中不可分割的组成部分，它对生态系统物质循环、能量流动、土壤结构改善均具有重

要的作用。 土壤线虫是土壤中最丰富的后生动物，广泛存在于各种生境，在土壤生态系统腐屑食物网中占有

重要地位［４］，在土壤养分循环过程中发挥着重要的作用。 土壤线虫的形态或生命特征与其生境特点之间表

现出很强的关联性［５］，土壤线虫的营养类群多样，目前已被广泛用作揭示土壤污染状况和评价土壤环境质量

的模式生物［６⁃７］。
Ｆｅｒｒｉｓ［８］在 ２０１０ 年提出用线虫功能代谢足迹的分析来度量线虫代谢活性和土壤食物网功能，代谢足迹能

够提供关于土壤食物网碳和能流的大小等信息。 线虫功能代谢足迹主要由富集代谢指数和结构代谢指数两

部分组成，二者分别反映了较低营养级和较高营养级线虫的碳代谢过程［８］。 线虫功能代谢足迹为估算线虫

对生态系统功能的贡献提供了有效的方法。
近年来，关于模拟氮沉降对土壤线虫群落影响的研究已引起了人们广泛的关注，但是由于氮沉降过程中

氮素形态不同以及发生地区不同等诸多因素，一些研究结果还存在争议性。 Ｆｏｒｇｅ 等［９］ 研究发现在英国南部

森林中施加无机氮增加了土壤线虫多度；Ｓｏｈｌｅｎｎｉｕｓ 等［１０］报道了在瑞典中部森林施加无机氮降低了土壤线虫

多度。 而在我国热带地区的次生林中，施加氮并未影响土壤线虫多度和生态指数，但显著改变了线虫功能团

的组成［１１］。 另外，目前关于不同氮素形态对土壤线虫群落影响的研究还较少。 因此，为真实反映氮沉降对生

态系统功能的影响，亟需探讨不同氮素形态对土壤线虫群落的影响，从而为深入了解氮沉降如何改变土壤食

６７４ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３８ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

物网结构和生态系统过程提供科学依据。

１　 材料与方法

１．１　 研究区概况

本试验在黑龙江省尚志市帽儿山林场老山试验站进行。 该站位于 ４５°２０′Ｎ，１２７°３４′Ｅ，气候属于大陆性季

风气候，年平均温度 ２．７℃，年降雨量 ６００—８００ ｍｍ，雨量主要集中于 ７、８ 月份，年蒸发量 １０９３．９ ｍｍ，年相对湿

度 ７０％。 主要乔木层树种为落叶松 Ｌａｒｉｘ ｓｐｐ，伴有少量的水曲柳 Ｆｒａｘｉｎｕｓ ｍａｎｄｓｈｕｒｉｃａ Ｒｕｐｒ、白桦 Ｂｅｔｕｌａ
ｐｌａｔｙｐｈｙｌｌａ、胡桃楸 Ｊｕｇｌａｎｓ ｍａｎｄｓｈｕｒｉｃａ Ｍａｘｉｍ 和紫椴 Ｔｉｌｉａ ａｍｕｒｅｎｓｉｓ 等。 地带性土壤为典型暗棕壤［１２］。
１．２　 研究方法

１．２．１　 样地设置与取样方法

本研究共设置了 ４ 个处理，分别为对照（ＣＫ，无氮添加），无机氮（ＩＮ，硝酸铵），有机氮（ＯＮ，尿素和甘氨酸

１∶１ 混合），无机有机混合氮（ＭＮ，无机氮和有机氮 ７∶３ 混和）。 施氮量均为 １０ ｇ Ｎ ｍ－２ ａ－１，每个处理 ３ 次重复，
共 １２ 个小区。 试验开始于 ２０１０ 年 ４ 月，在兴安落叶松人工林内共设立了 １２ 个（４ 个处理×３ 次重复）１０ ｍ×
２０ ｍ 的小区，样方之间留有 １５ ｍ 左右的缓冲带以防止相互之间干扰，每个小区完全随机排列。 每年 ５—１０
月份进行模拟氮沉降处理，将所需的氮肥溶解在 ５０ Ｌ 自来水中，然后采用背式喷雾器人工有序的均匀喷洒在

林地，对照样方喷施等量的自来水。 ５—１０ 月份生长季内，每月喷洒 １ 次，每次喷洒氮量保持一致，共喷洒 ６
次氮肥。

本试验于 ２０１５ 年 ９ 月在每个 １０ ｍ×２０ ｍ 的样地上随机选择 １０ 个点，先将上层凋落物移除，然后在每个

点用土钻（２．５ ｃｍ 直径）取 ０—１０ ｃｍ 土层，然后将这 １０ 钻土壤混合后装入自封袋作为一个重复，４ 个处理共

采集 １２ 个土壤样品。 采集的土壤样品放在铺有冰袋的保温箱内带回实验室，将植物根和石块挑除后充分混

匀并置于 ４℃冰箱冷藏备用。
１．２．２　 土壤理化指标测定方法

土壤全碳（ＴＣ）和全氮（ＴＮ）使用元素分析仪测定； 土壤含水量（ＳＭ）采用烘干法测定； 土壤 ｐＨ 值以土水

比为 １∶５， 使用 ｐＨ 计测定； 硝态氮和铵态氮采用 ２ ｍｏｌ ／ Ｌ ＫＣｌ 浸提之后使用连续流动分析仪（ＦＩＡｓｔａｒ ５０００
Ａｎａｌｙｚｅｒ， Ｄｅｎｍａｒｋ）测定。
１．２．３　 土壤线虫分类和鉴定方法

从 ５０ ｇ 新鲜土样中利用改良的浅盘法对土壤线虫进行分离提取。 线虫总数通过解剖镜直接计数，最终

折算成 １００ ｇ 干土中土壤线虫的数量。 随机抽取 １００ 条线虫（不足 １００ 条的处理全量鉴定）在光学显微镜下

进行科属鉴定。 根据线虫的取食习性和食道特征可将其划分为 ４ 个营养类群：食细菌线虫（Ｂａｃｔｅｒｉｖｏｒｅｓ，
ＢＦ）、食真菌线虫（Ｆｕｎｇｉｖｏｒｅｓ，ＦＦ）、植物寄生线虫（Ｐｌａｎｔ ｐａｒａｓｉｔｅｓ，ＰＰ）和捕食 ／杂食线虫（Ｏｍｎｉｖｏｒｅｓ⁃ｐｒｅｄａｔｏｒｓ，
ＯＰ） ［６，１３］。 土壤线虫的分类鉴定参照 Ｂｏｎｇｅｒｓ［１４］的分类图鉴进行。
１．３　 分析方法

１．３．１　 土壤线虫生态指数

土壤线虫生态指数按以下公式计算：①多样性指数（Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ）Ｈ′ ＝ －∑Ｐ ｉ ×ｌｎ（Ｐ ｉ）；②均匀度指数

（Ｅｖｅｎｎｅｓｓ）Ｊ′ ＝ Ｈ′ ／ ｌｎ（ Ｓ）；③优势度指数（Ｄｏｍｉｎａｎｃｅ ｉｎｄｅｘ） λ ＝ ∑Ｐ ｉ
２；④线虫通路比值（Ｎｅｍａｔｏｄｅ ｃｈａｎｎｅｌ

ｒａｔｉｏ）：ＮＣＲ＝Ｂ ／ （Ｂ＋Ｆ）。 公式中 Ｐ ｉ为第 ｉ 个分类单元中个体所占的比例；Ｓ 是所鉴定属的数量；Ｂ 为食细菌线

虫的相对多度；Ｆ 为食真菌线虫的相对多度［１５⁃１６］。
１．３．２　 土壤线虫区系分析

按照 Ｆｅｒｒｉｓ 等［１７］的方法进行线虫区系分析，具体计算公式如下：富集指数 ＥＩ＝ １００×（ｅ ／ （ｅ＋ｂ）），用于评估

食物网对可利用资源的响应；结构指数 ＳＩ ＝ １００×（ ｓ ／ （ ｓ＋ｂ）），指示在人为干扰或生态恢复过程中土壤食物网

结构的变化。 其中 ｂ（ｂａｓａｌ）代表食物网中的基础成分，主要指 Ｂａ２ 和 Ｆｕ２ 这两个类群（即食细菌线虫和食真

７７４　 ２ 期 　 　 　 程云云　 等：模拟氮沉降对温带森林土壤线虫群落组成和代谢足迹的影响 　
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菌线虫中 ｃｐ 值为 ２ 的类群）；ｅ（ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ）代表食物网中的富集成分，主要指 Ｂａ１ 和 Ｆｕ２ 这两个类群（即食细

菌线虫中 ｃｐ 值为 １ 和食真菌线虫中 ｃｐ 值为 ２ 的类群）；ｓ（ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ）代表食物网中的结构成分，包括 Ｂａ３—
Ｂａ５、Ｆｕ３—Ｆｕ５、Ｏｍ３—Ｏｍ５、Ｃａ２Ｃａ５ 类群（分别为食细菌线虫、食真菌线虫和杂食线虫中 ｃｐ 值为 ３—５ 的类群

以及捕食线虫中 ｃｐ 值为 ２—５ 的类群）。 ｂ、ｅ 和 ｓ 对应的值分别为∑ｋｂｎｂ、∑ｋｅｎｅ和∑ｋｓｎｓ，其中 ｋｂ，ｋｅ 和 ｋｓ 为各

类群所对应的加权数（其值在 ０．８—５．０ 之间）， 而 ｎｂ、ｎｅ 和 ｎｓ 则为各类群的相对多度。
根据计算出的富集指数和结构指数，可以将线虫区系划分为 Ａ、Ｂ、Ｃ、Ｄ４ 个象限，其中，ＥＩ 和 ＳＩ 的值在

０—１００ 之间变化，当 ＥＩ 大于 ５０ 但 ＳＩ 小于 ５０ （Ａ 象限） 时，表明土壤养分状况较好但受干扰程度较高，食物

网受到一定程度的干扰；当 ＥＩ 和 ＳＩ 都大于 ５０（Ｂ 象限）时，表明土壤养分状况较好而且受干扰程度较小，食物

网稳定成熟；ＥＩ 小于 ５０ 但 ＳＩ 大于 ５０（Ｃ 象限）时，表明土壤养分状况较差但受干扰程度较小，食物网处于结

构化的状态；而 ＥＩ 和 ＳＩ 都小于 ５０ 时（Ｄ 象限）时，表明土壤养分状况较差而且受干扰程度最高，已对环境造

成胁迫，食物网退化［１７］。
１．３．３　 土壤线虫生物量碳和代谢足迹

利用 ｈｔｔｐ： ／ ／ ｐｌｐｎｅｍｗｅｂ．ｕｃｄａｖｉｓ．ｅｄｕ ／ ｎｅｍａｐｌｅｘ ／ Ｅｃｏｌｏｇｙ ／ ｎｅｍａｔｏｄｅ＿ｗｅｉｇｈｔｓ．ｈｔｍ［１８］估算线虫每个个体的生物

量（鲜重）（Ｗ）和代谢足迹（ＮＭＦ）。 线虫代谢足迹：ＮＭＦ＝∑｛Ｎｔ ［０．１（Ｗｔ ／ ｍｔ）＋０．２７３（Ｗ０．７５）］｝，其中，Ｎｔ指第 ｔ
个属的个体数量，Ｗｔ和 ｍｔ分别是第 ｔ 个属的身体重量和 ｃ⁃ｐ 值。 线虫的干重为鲜重的 ２０％，体内生物量碳的

比例为干重的 ５２％［８］。 富集代谢指数（ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ｆｏｏｔｐｒｉｎｔ，ｅｆｏｏｔ）是指通常 ｃ⁃ｐ 值较低（１—２），对资源富集反

应迅速的一类线虫的代谢足迹；结构代谢指数（ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｆｏｏｔｐｒｉｎｔ，ｓｆｏｏｔ）反映的是 ｃ⁃ｐ 值较高（３—５）的一类线

虫的碳代谢过程，这类线虫对食物网具有调节功能。 功能代谢足迹（Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｆｏｏｔｐｒｉｎｔ，ＦＭＦ）是富

集代谢和结构代谢圈定区域的总和，即（Ｆｓ×Ｆｅ） ／ ２［８］。
１．４　 统计分析

数据采用 ＳＰＳＳ １９．０ 软件进行 Ｄｕｎｃａｎ 多重比较，显著性水平为 α＝ ０．０５。 单因素方差分析用于分析不同

形态氮素对土壤线虫群落各参数的影响。

２　 结果与分析

２．１　 模拟氮沉降不同处理对土壤理化性质的影响

在土壤理化性质方面，仅土壤硝态氮含量在不同处理间具有显著差异（Ｐ ＜ ０．０５，表 １）。 与 ＣＫ 相比，ＩＮ
处理、ＯＮ 处理和 ＭＮ 处理均显著增加了土壤硝态氮含量；同时，ＯＮ 处理和 ＭＮ 处理中的土壤硝态氮含量显著

高于 ＩＮ 处理（Ｐ ＜ ０．０５），但二者之间无显著性差异。

表 １　 不同处理土壤理化性质（平均值±标准误）

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ （ｍｅａｎ ± ｓｔａｎｄａｒｄ ｅｒｒｏｒ）

处理 Ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ＣＫ ＩＮ ＯＮ ＭＮ

ｐＨ ５．６３±０．１０ａ ５．６７±０．２１ａ ５．４４±０．１５ａ ５．１７±０．３８ａ

含水量 Ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ ／ ％ ２９．３３±６．２２ａ ２８．２±８．２０ａ ４０．３５±３．６６ａ ３３．７６±５．４３ａ

全碳 Ｔｏｔａｌ Ｃ ／ ％ ４．２１±０．６４ａ ４．５４±１．０４ａ ５．３１±０．４３ａ ４．７７±０．９２ａ

全氮 Ｔｏｔａｌ Ｎ ／ ％ ０．４０±０．０６ａ ０．４３±０．１９ａ ０．５２±０．０８ａ ０．４７±０．１６ａ

碳氮比 Ｒａｔｉｏ Ｃ ／ Ｎ １０．６６±０．１８ａ １０．６９±０．２９ａ １０．１５±０．１３ａ １０．１７±０．２４ａ

硝态氮 ＮＯ－
３ ⁃Ｎ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） １４．５５±３．７２ｃ ４０．１６±１．３８ｂ １３３．２７±８．６６ａ １６１．８３±２．０９ａ

铵态氮 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） １３．３９±２．１０ａ １５．１７±２．８７ａ ２０．２２±２．５０ａ １８．１５±３．２４ａ

　 　 ＣＫ：对照（不加氮），ｃｏｎｔｒｏｌ （ｎｏ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ａｄｄｉｔｉｏｎ）；ＩＮ：无机氮（硝酸铵），ｉｎｏｒｇａｎｉｃ ｎｉｔｒｏｇｅｎ （ＮＨ４ＮＯ３）； ＯＮ：有机氮（尿素和甘氨酸 １∶１ 混合），

ｏｒｇａｎｉｃ ｎｉｔｒｏｇｅｎ （ｕｒｅａ ａｎｄ ｇｌｙｃｉｎｅ １∶１）；ＭＮ：混合氮（无机氮和有机氮 ７∶３ 混合），ｍｉｘｅｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ （ｉｎｏｒｇａｎｉｃ Ｎ ａｎｄ ｏｒｇａｎｉｃ Ｎ ａｔ ｔｈｅ ｒａｔｉｏ ｏｆ ７∶３）；不同

字母表示处理间显著差异（Ｄｕｎｃａｎ 多重比较，α＝ ０．０５）

２．２　 模拟氮沉降不同处理对土壤线虫群落组成的影响

通过对不同处理土壤线虫进行分离、鉴定和分析（表 ２），共鉴定出线虫 ５０ 个属，其中在 ＣＫ 样地中共发现
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２９ 个属，在 ＩＮ，ＯＮ 和 ＭＮ 处理中分别发现线虫属 ３７ 个，３４ 个和 ２９ 个。 土壤线虫优势属为个体数占群落个体

总数 １０％以上的属，因此由表 ２ 可以看出盘旋属 Ｒｏｔｙｌｅｎｃｈｕｓ 和大节片属 Ｍａｃｒｏｐｏｓｔｈｏｎｉａ 在所有处理中均为优

势属；在 ＣＫ 和 ＩＮ 处理中，绕线属 Ｐｌｅｃｔｕｓ 为优势属。 有些属如拟绕线属 Ａｎａｐｌｅｃｔｕｓ、真矛线属 Ｅｕｄｏｒｙｌａｉｍｕｓ、表
矛线属 Ｅｐｉｄｏｒｙｌａｉｍｕｓ 和咽针属 Ｌａｉｍｙｄｏｒｕｓ 只在 ＯＮ 处理中存在，而托布利属 Ｔｏｂｒｉｌｕｓ、三孔属 Ｔｒｉｐｙｌａ、
Ｋｏｃｈｉｎｅｍａ 和缢咽属 Ａｘｏｎｃｈｉｕｍ 只在 ＭＮ 处理中存在。

表 ２　 不同处理线虫属的相对丰度 ／ ％

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｍｅａｎ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｎｅｍａｔｏｄｅ ｇｅｎｅｒａ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

属名 Ｇｅｎｕｓ 功能团 Ｇｕｉｌｄ ＣＫ ＩＮ ＯＮ ＭＮ

三等齿属 Ｐｅｌｏｄｅｒａ Ｂａ１ １．９４ ３．６３ ２．３ １．５９
头叶属 Ｃｅｐｈａｌｏｂｕｓ Ｂａ２ ０．３２ ０．６６ ０ ０
异头叶属 Ｈｅｔｅｒｏｃｅｐｈａｌｏｂｕｓ Ｂａ２ ０ ０．６６ ０．３３ ０．３２
丽突属 Ａｃｒｏｂｅｌｅｓ Ｂａ２ ０．３２ ０．３３ ０ ０
拟丽突属 Ａｃｒｏｂｅｌｏｉｄｅｓ Ｂａ２ ０ ０．３３ ０．６６ ０
板唇属 Ｃｈｉｌｏｐｌａｃｕｓ Ｂａ２ １．６２ ２．６４ ２．６３ １．２７
拟绕线属 Ａｎａｐｌｅｃｔｕｓ Ｂａ２ ０ ０ ０．３３ ０
饶线属 Ｐｌｅｃｔｕｓ Ｂａ２ １０．０３ １０．８９ ６．９１ ３．８２
威尔斯属 Ｗｉｌｓｏｎｅｍａ Ｂａ２ ０ ０．９９ ０．９９ ０
连胃属 Ｃｈｒｏｎｏｇａｓｔｅｒ Ｂａ２ ０ ０ ０．６６ ０．６４
棱咽属 Ｐｒｉｓｍａｔｏｌａｉｍｕｓ Ｂａ３ １．２９ ３．９６ ２．３ ０．９６
无咽属 Ａｌａｉｍｕｓ Ｂａ４ １．６２ ０．６６ ０ ０
真滑刃属 Ａｐｈｅｌｅｎｃｈｕｓ Ｆｕ２ ０．６５ ０ ０．９９ ０．６４
滑刃属 Ａｐｈｅｌｅｎｃｈｏｉｄｅｓ Ｆｕ２ ０ ０．３３ ０．３３ ０
丝尾垫刃属 Ｆｉｌｅｎｃｈｕｓ Ｆｕ２ １．２９ ０．９９ ２．３ ０
垫咽属 Ｔｙｌｅｎｃｈｏｌａｉｍｕｓ Ｆｕ４ ０．６５ ０．９９ １．６４ ０．３２
膜皮属 Ｄｉｐｈｔｈｅｒｏｐｈｏｒａ Ｆｕ３ ０．６５ ５．６１ ０ ０
巴兹尔属 Ｂａｓｉｒｉａ Ｈ２ ０ ０．３３ ０ ０．３２
具脊垫刃属 Ｃｏｓｌｅｎｃｈｕｓ Ｈ２ ０．３２ ０．３３ ０．６６ ０
细纹垫刃属 Ｌｅｌｅｎｃｈｕｓ Ｈ２ ０．３２ ０．３３ ０ ０
长吻属 Ｄｏｌｉｃｈｏｒｈｙｎｃｈｕｓ Ｈ３ ０ ０．３３ ０．６６ ０
螺旋属 Ｈｅｌｉｃｏｔｙｌｅｎｃｈｕｓ Ｈ３ １．９４ １．９８ ３．９５ ７．０１
拟盘旋属 Ｐａｒａｒｏｔｙｌｅｎｃｈｕｓ Ｈ３ ２．５９ ７．５９ ３．６２ ５．４１
肾状属 Ｒｏｔｙｌｅｎｃｈｕｓ Ｈ３ ２５．８９ １４．５２ ３９．４７ ３１．２１
拟短体线虫 Ｐｒａｔｙｌｅｎｃｈｏｉｄｅｓ Ｈ３ ０ ０．３３ ０ ０．６４
小环线虫属 Ｃｒｉｃｏｎｅｍｅｌｌａ Ｈ３ ０ ２．６４ １．３２ １．５９
轮属 Ｃｒｉｃｏｎｅｍｏｉｄｅｓ Ｈ３ ０．６５ ４．２９ １．６４ ０．６４
沟环属 Ｏｇｍａ Ｈ３ ０ ０ ０．３３ ０．３２
大节片属 Ｍａｃｒｏｐｏｓｔｈｏｎｉａ Ｈ３ ３９．８１ ２３．４３ １６．４５ ３２．８
卢夫属 Ｌｏｏｆｉａ Ｈ３ ０ ０．３３ ０ ０
短体长针属 Ｌｏｎｇｉｄｏｒｅｌｌａ Ｈ４ ０．３２ ０ ０ ０
托布利属 Ｔｏｂｒｉｌｕｓ ＯＰ３ ０ ０ ０ ０．３２
三孔属 Ｔｒｉｐｙｌａ ＯＰ３ ０ ０ ０ ０．３２
锯齿属 Ｐｒｉｏｎｃｈｕｌｕｓ ＯＰ４ ０．９７ １．３２ ０．６６ ０．９６
锉齿属 Ｍｙｌｏｎｃｈｕｌｕｓ ＯＰ４ ０．３２ ０．３３ ０．３３ ０
库曼属 Ｃｏｏｍａｎｓｕｓ ＯＰ４ ０．３２ ３．３ ０．３３ １．５９
螯属 Ｐｕｎｇｅｎｔｕｓ ＯＰ４ ０．３２ ０．３３ ０．３３ ０．６４
真矛线属 Ｅｕｄｏｒｙｌａｉｍｕｓ ＯＰ４ ０ ０ ０．３３ ０
表矛线属 Ｅｐｉｄｏｒｙｌａｉｍｕｓ ＯＰ４ ０ ０ ０．３３ ０
高知属 Ｋｏｃｈｉｎｅｍａ ＯＰ４ ０ ０ ０ ０．３２
拱唇属 Ｌａｂｒｏｎｅｍａ ＯＰ４ ０．３２ ０．３３ ０ ０．３２
前矛线属 Ｐｒｏｄｏｒｙｌａｉｍｉｕｍ ＯＰ５ ０．９７ ０．３３ ０．９９ ０．９６
中矛线属 Ｍｅｓｏｄｏｒｙｌａｉｍｕｓ ＯＰ５ ０ ０．３３ ０．６６ ０
Ｌａｉｍｙｄｏｒｕｓ ＯＰ５ ０ ０ ０．９９ ０
遍居属 Ｅｃｕｍｅｎｉｃｕｓ ＯＰ５ ３．２４ ０．９９ ２．９６ ２．２３
无孔小咽属 Ａｐｏｒｃｅｌａｉｍｅｌｌｕｓ ＯＰ５ ０ １．９８ ０ ０
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续表

属名 Ｇｅｎｕｓ 功能团 Ｇｕｉｌｄ ＣＫ ＩＮ ＯＮ ＭＮ

无孔咽属 Ａｐｏｒｃｅｌａｉｍｕｓ ＯＰ５ ０．６５ １．３２ １．３２ １．５９
缢咽属 Ａｘｏｎｃｈｉｕｍ ＯＰ５ ０ ０ ０ ０．６４
盆咽属 Ｄｉｓｃｏｌａｉｍｕｓ ＯＰ５ ０．３２ ０ ０ ０

　 　 Ｂａ：食细菌线虫，Ｂａｃｔｅｒｉｖｏｒｅｓ；Ｆｕ：食真菌线虫， Ｆｕｎｇｉｖｏｒｅｓ；Ｈ：植食性线虫，Ｈｅｒｂｉｖｏｒｅｓ；ＯＰ：捕食杂食性线虫， Ｐｒｅｄａｔｏｒｓ ／ ＯｍｎｉｖｏｒｅｓＢａｘ、Ｆｕｘ、Ｈｘ、

ＯＰｘ， ｘ 指 ｃ⁃ｐ 值

图 １　 不同处理土壤线虫数量

Ｆｉｇ．１　 Ｔｏｔａｌ ｎｅｍａｔｏｄｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ
　 ＣＫ：对照（不加氮），ｃｏｎｔｒｏｌ （ｎｏ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ａｄｄｉｔｉｏｎ）；ＩＮ：无机氮（硝酸

铵），ｉｎｏｒｇａｎｉｃ ｎｉｔｒｏｇｅｎ （ＮＨ４ＮＯ３）；ＯＮ：有机氮（尿素和甘氨酸 １∶１
混合），ｏｒｇａｎｉｃ ｎｉｔｒｏｇｅｎ （ｕｒｅａ ａｎｄ ｇｌｙｃｉｎｅ １∶１）；ＭＮ：混合氮（无机氮

和有机氮 ７∶３ 混合），ｍｉｘｅｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ （ ｉｎｏｒｇａｎｉｃ Ｎ ａｎｄ ｏｒｇａｎｉｃ Ｎ ａｔ
ｔｈｅ ｒａｔｉｏ ｏｆ ７∶３）

２．３　 模拟氮沉降对土壤线虫总数和营养类群数量的影响

从图 １ 可以看出，与对照相比，土壤线虫的总数在

各个处理中均有降低的趋势，但并无显著性差异。 在所

有处理中，植物寄生线虫数量均最高，食细菌线虫次之，
分别 占 线 虫 总 数 的 ６３． ８４％—８２． ４７％ 和 ８． ２２％—
２０．２１％；而捕食 ／杂食类线虫和食真菌线虫数量较低，
分别占线虫总数的 ５．３９％—１０．９６％和 ０．９５％—９．１６％
（图 ２）。 从不同处理间的土壤线虫营养类群差异来看，
食真菌线虫数量在 ＩＮ 处理显著高于 ＣＫ 和 ＭＮ 处理，
但与 ＯＮ 处理无显著差异。 捕食 ／杂食性线虫数量在

ＯＮ 处理显著高于 ＩＮ，但与 ＣＫ 和 ＭＮ 处理无显著差异。
植物寄生线虫数量和食细菌线虫数量在不同处理间没

有显著性差异。
２．４　 土壤线虫群落生态指数及线虫区系分析

土壤线虫生态指数在不同处理间具有显著差异

（Ｐ＜０．０５，表 ３）。 ＩＮ 处理对应的多样性指数（Ｈ′）显著

高于 ＣＫ，与其他两个处理无显著差异。 ＩＮ 处理的均匀

度指数（Ｊ）显著高于 ＣＫ 和ＭＮ 处理，与 ＯＮ 处理无显著

图 ２　 不同处理土壤线虫营养类群

　 Ｆｉｇ．２　 Ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｎｅｍａｔｏｄｅ ｔｒｏｐｈｉｃ ｇｒｏｕｐｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ

ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ　

ＢＦ： 食细菌类，Ｂａｃｔｅｒｉｖｏｒｅｓ； ＦＦ： 食真菌类，Ｆｕｎｇｉｖｏｒｅｓ； ＰＰ： 植物

寄生类，Ｐｌａｎｔ⁃ｐａｒａｓｉｔｅｓ； ＯＰ： 捕食⁃杂食类，Ｏｍｎｉｖｏｒｅｓ－ｐｒｅｄａｔｏｒｓ；不

同字母表示同一营养类群在不同处理间具有显著差异

差异。 ＭＮ 处理的优势度指数（λ）显著高于其他 ３ 个处

理。 所有处理的 ＮＣＲ 指数均大于 ０．７５，说明土壤分解

的过程均以细菌通道为主。
从图 ３ 可以看出，线虫富集指数（ＥＩ）在不同处理

间具有显著差异（Ｐ ＜ ０．０５），主要表现为 ＣＫ 的富集指

数（ＥＩ）显著低于其他 ３ 个处理，其余 ３ 个处理中 ＭＮ 处

理的富集指数（ＥＩ）最大。 结构指数（ＳＩ）在不同处理间

没有显著差异。 线虫区系分析结果表明，在 ＣＫ 和 ＯＮ
处理，线虫的结构指数（ＳＩ）较高，富集指数（ＥＩ）较低，
样点多数分布在 Ｃ 象限，表明这两个处理的土壤养分

富集状况较差，但受干扰程度较小，食物网处于结构化

状态。 在 ＩＮ 和 ＭＮ 处理，土壤线虫富集指数和结构指

数均较高（＞５０），因此样点分布在 Ｂ 象限，表明土壤养

分状况较好而且受干扰程度较小， 食物网稳定成熟。
２．５　 模拟氮沉降对土壤线虫生物量碳和代谢足迹的

影响

土壤线虫生物量碳和代谢足迹方差分析结果表明
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（表 ４），土壤线虫总生物量碳和食真菌线虫、捕食杂食性线虫生物量碳和代谢足迹在不同处理间均有显著差

异（Ｐ＜０．０５）。 土壤线虫总生物量碳、捕食杂食性线虫生物量碳和代谢足迹在 ＯＮ 处理和 ＭＮ 处理显著高于其

他两个处理；食真菌线虫生物量碳和代谢足迹在 ＩＮ 处理显著高于其他 ３ 个处理；食细菌线虫和植物寄生线虫

生物量碳和代谢足迹在不同处理间无显著差异。

表 ３　 不同处理土壤线虫生态指数（平均值±标准误）

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｉｎｄｉｃｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｎｅｍａｔｏｄｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ （ｍｅａｎ±ｓｔａｎｄａｒｄ ｅｒｒｏｒ）

生态指数 Ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｉｎｄｅｘ ＣＫ ＩＮ ＯＮ ＭＮ

多样性指数 Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ（Ｈ′） １．８２±０．０１ｂ ２．３３±０．２２ａ ２．１３ ±０．１９ａｂ １．８９ ±０．０５ａｂ

均匀度指数 Ｅｖｅｎｎｅｓｓ ｉｎｄｅｘ（Ｊ） ０．６４±０．２０ｂ ０．７９±０．０２ａ ０．７０ ±０．４１ａｂ ０．６７±０．０２ｂ

优势度指数 Ｄｏｍｉｎａｎｃｅ ｉｎｄｅｘ（λ） ０．２７±０．０２ｂ ０．１６±０．０３ｂ ０．２３±０．０５ｂ ０．９３±０．３４ａ

线虫通路指数 Ｎｅｍａｔｏｄｅ ｃｈａｎｎｅｌ ｒａｔｉｏ（ＮＣＲ） ０．８５±０．０３ａ ０．７６±０．１１ａ ０．７７±０．０４ａ ０．９０±０．０１ａ

表 ４　 不同处理线虫生物量碳和代谢足迹（平均值±标准误）

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｎｅｍａｔｏｄｅ ｂｉｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ ａｎｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｆｏｏｔｐｒｉｎｔ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ（ｍｅａｎ±ｓｔａｎｄａｒｄ ｅｒｒｏｒ）

处理 Ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ＣＫ ＩＮ ＯＮ ＭＮ

总线虫生物量碳（μｇ ／ １００ｇ 干土）
Ｔｏｔａｌ ｎｅｍａｔｏｄｅ ｂｉｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ １５４．８６±１０．００ｂ １６３．９７±１０．９８ｂ ２９４．７１±２５．３０ａ ３４１．１９±２０．９５ａ

食细菌线虫生物量碳 ＢＦ ｂｉｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ ３６．３３±２．５０ａ ４３．９７±１８．５９ａ ３３．５７±７．１０ａ １８．５９±１．１８ａ

食真菌线虫生物量碳 ＦＦ ｂｉｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ ０．６８±０．１２ｃ ５．３８±０．０３ａ １．８９±０．３０ｂ ０．３８±０．０９ｃ

植物寄生线虫生物量碳 ＰＰ ｂｉｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ ８１．７３±７．９８ａ ５６．４１±６．１８ａ ７７．４９±１３．３４ａ ７４．４３±１４．６８ａ

捕食杂食线虫生物量碳 ＯＰ ｂｉｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ ３６．５１±２．２０ｂ ５３．７１±１８．９２ｂ １８１．７６±２８．６１ａ ２４７．７９±７．５３ａ

食细菌线虫代谢足迹 ＢＦ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｆｏｏｔｐｒｉｎｔ １０４．１９±８．３３ａ １２１．７８±５０．６８ａ ９５．７０±１９．７１ａ ５０．８３±３．６４ａ

食真菌线虫代谢足迹 ＦＦ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｆｏｏｔｐｒｉｎｔ ２．８３±０．２９ｃ １９．１８±０．１０ａ ７．４０±１．２０ｂ １．４６±０．１５ｃ

植物寄生线虫代谢足迹
ＰＰ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｆｏｏｔｐｒｉｎｔ ２５９．７６±２４．５６ａ １７９．４１±１７．２２ａ ２４２．４２±４０．２２ａ ２２９．３６±３８．８１ａ

捕食杂食性线虫代谢足迹 ＯＰ ｆｏｏｔｐｒｉｎｔ ７２．２１±２．４６ｂ ８４．９４±２１．４３ｂ ２２９．０７± ３６．８５ａ ２９７．８８±１１．３３ａ

　 　 不同字母表示处理间显著差异（Ｄｕｎｃａｎ 多重比较，α＝ ０．０５）；ＢＦ： 食细菌类，Ｂａｃｔｅｒｉｖｏｒｅｓ； ＦＦ： 食真菌类，Ｆｕｎｇｉｖｏｒｅｓ； ＰＰ： 植物寄生类，Ｐｌａｎｔ⁃

ｐａｒａｓｉｔｅｓ； ＯＰ： 捕食⁃杂食类，Ｏｍｎｉｖｏｒｅｓ⁃ｐｒｅｄａｔｏｒｓ

３　 讨论

大气氮沉降主要来自土壤、肥料和家畜粪便中铵态氮的挥发和含 Ｎ 有机物的燃烧［１９］，石油和生物体的燃

烧及 Ｎ 的自然氧化如雷击［２０］等等。 大气氮沉降数量的急剧增加严重影响了陆地生态系统的生产力和稳定

性，特别是土壤生态系统，例如氮输入增加改变土壤氮循环过程，降低土壤固氮的能力；导致土壤酸化、盐基离

子损耗［２１］。 本研究表明，无机氮（硝酸铵）、有机氮（尿素和甘氨酸）和混合氮处理的土壤硝态氮含量均显著

高于对照，同时有机氮和混合氮处理的土壤硝态氮含量显著高于无机氮处理。 张平等［２２］ 对不同氮肥处理对

土壤养分影响的研究也发现了相似的结果，即与对照相比，硝酸铵和尿素施肥处理显著增加了土壤硝态氮含

量；另外，尿素施肥处理的土壤硝态氮含量显著高于硝酸铵施肥处理。
土壤线虫作为比较敏感的指示生物，和土壤理化指标相比，对环境变化的反应更加迅速，能更有效地指示

环境变化产生的生态效应。 本研究中，与无机氮相比，混合氮处理显著降低了总的食真菌线虫数量，可能由于

混合氮处理中过多的 ＮＯ－
３ 对土壤线虫有潜在的毒害作用［１１］。 Ｖｅｔａｌ 等［２３］ 在试验中也发现，部分土壤动物对

氮沉降产生了负向的响应。 在氮沉降过程中，由于氮素的输入，不同动物对氮素的嗜好性不同导致种间竞争

增强，从而改变了土壤动物群落组成，使群落趋于简单化，多样性降低。 本实验结果发现有机氮处理的捕食 ／
杂食性线虫数量显著高于无机氮处理。 捕食 ／杂食性线虫常以土壤微小型动物为食，个体较大，代谢活动低，
生命周期长，同时也较易受到干扰，因此在成熟稳定的生态系统中较多。 因此，我们的结果可能表明与无机氮

１８４　 ２ 期 　 　 　 程云云　 等：模拟氮沉降对温带森林土壤线虫群落组成和代谢足迹的影响 　
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图 ３　 不同处理土壤线虫区系分析图

　 Ｆｉｇ． ３ 　 Ｓｏｉｌ ｆｏｏｄ ｗｅｂ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｂｙ ｎｅｍａｔｏｄｅ ｆａｕｎａｌ ａｎａｌｙｓｉｓ ｉｎ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

ＳＩ： 结构指数，Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ Ｉｎｄｅｘ； ＥＩ： 富集指数， Ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ Ｉｎｄｅｘ

相比，施用有机氮其生态系统环境相对受到的干扰

较小。
土壤线虫多样性指数（Ｈ′）能够反映出线虫物种的

多样性，优势度指数（λ）可显示优势种群的存在及其特

征，其值越小，表明土壤线虫群落越稳定。 与对照相比，
施用硝酸铵的无机氮处理中土壤线虫多样性指数（Ｈ′）
显著增加，表明施用无机氮后显著提高了土壤线虫的多

样性。 公丕民等［２４］研究了硝态氮肥对土壤线虫群落组

成及其多样性的影响，结果表明，与对照相比施加硝态

氮肥可显著增加土壤线虫的多样性。 混合氮处理显著

增加了优势度指数（λ），表明混合氮处理的土壤线虫群

落稳定性趋于降低，这可能是由于混合氮处理中高量的

ＮＯ－
３ 造成的潜在毒害［２５］已经对生态系统的稳定性产生

了影响。
Ｆｅｒｒｉｓ 等［１７］在线虫功能团划分的基础上，提出了线

虫区系分析的方法，可以揭示出土壤线虫食物网结构和

养分富集状况等信息［１７， ２６⁃２８］。 不同氮处理下的线虫区

系分析结果表明，与对照相比，其他 ３ 个施氮处理显著

增加了富集指数（ＥＩ），这一结果主要是由于施氮处理

促进了食细菌线虫中 ｃ⁃ｐ 值为 １ 和 ２ 以及食真菌线虫中 ｃ⁃ｐ 值为 ２ 的类群引起的。 Ｚｈａｏ 等［１１］研究了氮磷添

加对热带森林土壤线虫群落的影响，结果也表明，氮添加增加了食细菌线虫中 ｃ⁃ｐ 值为 ２ 和食真菌线虫中 ｃ⁃ｐ
值为 ２ 的类群的权重。 ｃ⁃ｐ 值较小的线虫 ｒ－策略者，个体较小，生命周期相对短，因此通常对外源养分的添加

反应非常迅速［１５］。
本研究中，不同氮处理对土壤线虫总生物量碳、食真菌线虫和捕食 ／杂食性线虫的生物量碳产生显著影

响，而土壤全碳在不同处理间无显著差异，这可能表明土壤生物群落对土壤环境的变化更加敏感，即土壤理化

性质的微小变化可能引起土壤线虫群落的一些显著性的改变［２９］。 因此，作为衡量土壤环境变化的指示生

物—土壤线虫，更加能反映出土壤环境扰动产生的细微变化。 线虫代谢足迹是指征线虫代谢过程中用于生物

量增长和呼吸的碳量［３０⁃３１］，其不仅可以表明线虫对资源分配的响应，还可表征线虫对生态系统功能和服务的

贡献［２９］。 有机氮和混合氮处理中捕食 ／杂食性线虫足迹显著高于其他两个处理，说明在有机氮和混合氮处理

中捕食 ／杂食性线虫代谢活性被增强，这反映了生产系统资源输入的增加，使得被捕食者生产力和代谢活动增

强的同时充分满足了捕食者的需求和维持了系统的代谢平衡［８］。 由资源输入引起的上行效应，促进了食物

网内的能流在捕食者和被捕食者之间的流动，维持了土壤食物网的代谢活性。 食真菌线虫代谢足迹在无机氮

处理最高，且显著高于其他处理，这表明进入真菌分解途径的碳和能流在无机氮处理中要相对高于其他氮处

理。 真菌分解通道通常针对于相对难降解的物质，无机氮添加增加了难分解物质［３２］，而有机氮的添加可促进

土壤中难分解化合物转化为易分解化合物［３３］。 因此，这可能就是无机氮处理食真菌线虫代谢足迹增加的

原因。

４　 结论

综上所述，与对照相比，无机氮、有机氮和混合氮处理均显著增加了土壤硝态氮含量。 各个氮处理并未对

土壤线虫总数产生显著影响，但对食真菌线虫和捕食 ／杂食线虫产生了显著影响。 无机氮处理显著提高了线

虫多样性，混合氮处理的线虫优势度指数增加。 线虫生物量碳和代谢足迹同样受到了氮素形态的影响，其中

２８４ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３８ 卷　
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食真菌线虫和捕食 ／杂食线虫代谢足迹变化更加显著。 线虫代谢足迹的变化，揭示了土壤食物网的能量流动

状况，为探明温带森林对氮沉降的响应机制提供科学依据。
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