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红壤侵蚀区芒萁对土壤微生物群落结构的影响

张　 浩１，２，吕茂奎１，２，谢锦升１，２，∗

１ 福建师范大学地理科学学院，福州　 ３５０００７

２ 湿润亚热带山地生态国家重点实验室培育基地，福州　 ３５０００７

摘要：土壤微生物是反映土壤质量状况的重要指标，研究侵蚀地植被恢复后土壤微生物群落结构的变化对深入认识土壤质量的

演变具有重要意义。 本研究对比分析了未治理地（Ｙ０）、治理 １３ 年（Ｙ１３）和 ３１ 年（Ｙ３１）的马尾松林（Ｐｉｎｕｓ ｍａｓｓｏｎｉａｎａ）林下芒

萁（Ｄｉｃｒａｎｏｐｔｅｒｉｓ ｄｉｃｈｏｔｏｍａ）覆盖地（ＮＲｄ）、去除芒萁覆盖地（Ｒｄ）与林下裸地（ＣＫ）土壤微生物生物量和群落结构差异，结果表

明：林下裸地土壤微生物生物量碳（ＭＢＣ）、微生物生物量氮（ＭＢＮ）和总微生物磷脂脂肪酸量（总 ＰＬＦＡｓ）的含量均显著低于芒

萁覆盖地，且去除芒萁 ４ 个月后，ＭＢＣ 和总 ＰＬＦＡｓ 明显降低（Ｐ＜０．０５），表明芒萁覆盖对土壤微生物生物量具有重要影响；林下

芒萁覆盖地土壤革兰氏阳性菌（ＧＰ）、革兰氏阴性菌（ＧＮ）、丛植菌根真菌（ＶＡＭ）、真菌（Ｆｕｎｇｉ）、放线菌（ＡＣＴ）的 ＰＬＦＡｓ 含量显

著高于林下裸地（Ｙ１３ 例外），去除芒萁 ４ 个月后，各值均有有接近林下裸地的趋势；芒萁覆盖地真菌 ／细菌的比值（Ｆ ／ Ｂ）均显著

高于林下裸地（Ｐ＜０．０５），芒萁覆盖地革兰氏阳性菌 ／革兰氏阴性菌的比值（ＧＰ ／ ＧＮ）、饱和直链脂肪酸 ／单不饱和脂肪酸的比值

（ｓａｔ ／ ｍｏｎｏ）和（ｃｙ１７：０＋ｃｙ１９：０ω８ｃ） ／ （１６：１ω７ｃ＋１８：１ω７ｃ）（ｃｙ ／ ｐｒｅ）显著小于林下裸地（Ｐ＜０．０５），去除芒萁 ４ 个月后，芒萁覆盖

地土壤 ｃｙ ／ ｐｒｅ 显著升高（Ｐ＜０．０５）（Ｙ１３ 例外），意味着芒萁覆盖地土壤生态系统更稳定，土壤的养分可利用性更高，微生物生物

量和群落结构更丰富，活性更强；皮尔逊相关分析和冗余分析发现，土壤理化性质与土壤微生物生物量和群落结构关系密切，土
壤 Ｃ ／ Ｎ、ｐＨ 和氮素水平是调控芒萁覆盖下土壤微生物生物量和群落结构的主要生态因子。
关键词：侵蚀红壤；植被恢复；磷脂脂肪酸；微生物群落结构

Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ Ｄｉｃｒａｎｏｐｔｅｒｉｓ ｄｉｃｈｏｔｏｍａ ｏｎ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｉｎ ｒｅｄ
ｓｏｉｌ ｅｒｏｓｉｏｎ ａｒｅａ
ＺＨＡＮＧ Ｈａｏ１，２， ＬＹＵ Ｍａｏｋｕｉ１，２， ＸＩＥ Ｊｉｎｓｈｅｎｇ１，２，∗

１ Ｓｃｈｏｏｌ ｏｆ Ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ， Ｆｕｊｉａｎ Ｎｏｒｍａｌ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ， Ｆｕｚｈｏｕ ３５０００７， Ｃｈｉｎａ

２ Ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ Ｂａｓｅ ｏｆ Ｓｔａｔｅ Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ Ｈｕｍｉｄ Ｓｕｂｔｒｏｐｉｃａｌ Ｍｏｕｎｔａｉｎ Ｅｃｏｌｏｇｙ， Ｆｕｚｈｏｕ ３５０００７， Ｃｈｉｎａ

Ａｂｓｔｒａｃｔ： Ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｐｌａｙ ａ ｋｅｙ ｒｏｌｅ ｏｎ ｓｏｉｌ ｃａｒｂｏｎ （Ｃ） ａｎｄ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｃｙｃｌｉｎｇ， ｗｈｉｃｈ ｃａｎ ｓｅｒｖｅ ａｓ ａｎ ｉｎｄｉｃａｔｏｒ ｏｆ
ｔｈｅ ｓｔａｔｕｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｑｕａｌｉｔｙ． Ｔｈｅｒｅｆｏｒｅ， ｉｔ ｉｓ ｃｒｕｃｉａｌ ｔｏ ｓｔｕｄｙ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｔｏ ｕｎｄｅｒｓｔａｎｄ ｔｈｅ
ｅｖｏｌｖｅｍｅｎｔ ｉｎ ｓｏｉｌ ｑｕａｌｉｔｙ ｏｗｉｎｇ ｔｏ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ． Ｔｈｅ ａｉｍ ｏｆ ｔｈｅ ｓｔｕｄｙ ｗａｓ ｔｏ ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｅ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｔｈｅ ｆｅｒｎ
ｓｐｅｃｉｅｓ Ｄｉｃｒａｎｏｐｔｅｒｉｓ ｄｉｃｈｏｔｏｍａ ｏｎ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ａｎｄ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ． Ｔｈｅ ｔｙｐｉｃａｌ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ
ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ （Ｙ０， ｗｉｔｈｏｕｔ ｍｅａｓｕｒｅｓ ｏｆ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ； Ｙ１３， ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｆｏｒ １３ ｙｅａｒｓ； Ｙ３１， ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｆｏｒ ３１ ｙｅａｒｓ）
ｗａｓ ｓｅｌｅｃｔｅｄ ａｓ ｔｈｅ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｏｂｊｅｃｔ ｉｎ Ｈｅｔｉａｎ ｔｏｗｎ， Ｃｈａｎｇｔｉｎｇ ｃｏｕｎｔｙ， Ｆｕｊｉａｎ ｐｒｏｖｉｎｃｅ． Ａｔ ｅａｃｈ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｓｉｔｅ， ｔｈｅ ｓｏｉｌ
ｗａｓ ｓｕｂｊｅｃｔｅｄ ｔｏ ｔｈｒｅｅ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ—ＮＲｄ， ｎｏｔ ｒｅｍｏｖｅｄ Ｄ． ｄｉｃｈｏｔｏｍａ； Ｒｄ， ｒｅｍｏｖｅｄ Ｄ． ｄｉｃｈｏｔｏｍａ； ａｎｄ ＣＫ， ｃｏｎｔｒｏｌ． Ｏｕｒ
ｒｅｓｕｌｔｓ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｔｈａｔ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ （ＭＢＣ）， ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｎｉｔｒｏｇｅｎ （ＭＢＮ）， ａｎｄ ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ
ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ（ＰＬＦＡｓ） ｕｎｄｅｒ ＣＫ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｌｏｗｅｒ ｔｈａｎ ｔｈｏｓｅ ｕｎｄｅｒ ＮＲｄ ａｎｄ Ｒｄ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ． Ｓｏｉｌ ＭＢＣ ａｎｄ



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

ｔｏｔａｌ ＰＬＦＡｓ ｄｅｃｒｅａｓｅｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ （ Ｐ ＜ ０． ０５） ａｆｔｅｒ Ｒｄ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｆｏｒ ４ ｍｏｎｔｈｓ， ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇ ｔｈａｔ Ｄ． ｄｉｃｈｏｔｏｍａ ｈａｄ ａ
ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｅｆｆｅｃｔ ｏｎ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ． ＰＬＦＡｓ ｏｆ Ｇｒａｍ⁃ｐｏｓｉｔｉｖｅ ａｎｄ Ｇｒａｍ⁃ｎｅｇａｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ， ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ
ｆｕｎｇｉ， ｆｕｎｇｉ， ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅｓ ｕｎｄｅｒ ＮＲｄ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｌｏｗｅｒ ｔｈａｎ ｔｈｏｓｅ ｕｎｄｅｒ ＣＫ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ （ｅｘｃｅｐｔ ｆｏｒ Ｙ１３）．
Ｔｈｅ ｒａｔｉｏｓ ｏｆ ｓｏｉｌ Ｇｒａｍ⁃ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ｔｏ Ｇｒａｍ⁃ｎｅｇａｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ， ｃｙｃｌｏｐｒｏｐｙｌ ｔｏ ｃｙｃｌｏｐｒｏｐｙｌ ｐｒｅｃｕｒｓｏｒ， ａｎｄ ｓａｔｕｒａｔｅｄ
ｓｔｒａｉｇｈｔ ｃｈａｉｎ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｔｏ ｍｏｎｏｕｎｓａｔｕｒａｔｅｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄｓ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｄｅｃｒｅａｓｅｄ ｕｎｄｅｒ ＮＲｄ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｃｏｍｐａｒｅｄ ｔｏ ｔｈｏｓｅ
ｕｎｄｅｒ ＣＫ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ； ｈｏｗｅｖｅｒ， ｔｈｅ ｆｕｎｇｉ ｔｏ ｂａｃｔｅｒｉａ ｒａｔｉｏ ｗａｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｕｎｄｅｒ ＮＲｄ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ （Ｐ ＜ ０． ０５），
ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ａｎｄ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｗａｓ ｍｕｃｈ ｍｏｒｅ ａｂｕｎｄａｎｔ ｕｎｄｅｒ ＮＲｄ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ， ａｎｄ ｈｉｇｈ
ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｗａｓ ａｌｓｏ ｎｏｔｅｄ． Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ Ｐｅａｒｓｏｎ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ａｎｄ Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｓｕｇｇｅｓｔｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｓｏｉｌ
ｃｈｅｍｉｃａｌ ａｎｄ ｐｈｙｓｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ａｎｄ ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ａｎｄ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ
ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ． Ｔｈｅｒｅｆｏｒｅ， ｓｏｉｌ Ｃ：Ｎ ｒａｔｉｏ， ｐＨ， ａｎｄ Ｎ ｓｔａｔｕｓ ａｒｅ ｋｅｙ ｆａｃｔｏｒｓ ｔｈａｔ ａｆｆｅｃｔ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｔｈｅ ｒｅｄ ｓｏｉｌ
ｅｒｏｓｉｏｎ ａｒｅａ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｒｅｄ ｓｏｉｌ ｅｒｏｓｉｏｎ ａｒｅａ， ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ， ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ， ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ

土壤微生物是陆地生态系统碳氮循环的驱动者，直接参与土壤物质循环和能量流动，深刻影响土壤肥

力［１⁃２］。 土壤微生物群落结构与生物量对土地覆被变化极为敏感，与土壤生态系统的稳定和健康息息相，故
常作为土壤质量变化的重要指标［３⁃４］。 有研究显示，植被恢复可显著改变土壤生态系统的许多生物化学过

程［５］，其中变化最快和最显著的是土壤微生物群落结构与功能［６］。 植被恢复进程中土壤凋落物输入的质量

和数量以及土壤的理化性质（土壤温度、土壤湿度、土壤 ｐＨ 等）不同，土壤的碳氮循环动态与微生物的联系也

会随之发生改变［７］。 相关研究表明，不同的耕作方式造成土壤扰动的强度不同，微生物的碳源结构随之改

变，造成微生物群落结构和功能发生变化［８⁃１１］，并且过程中如有有机肥料的使用，微生物的生物量和多样性会

明显增加［１２⁃１３］；Ｇｕｏ［３］等研究也发现，土地覆被变化过程中，植被群落结构的变化和土壤理化性质的改变会引

起土壤微生物群落结构的变化；在森林生态系统内研究也发现，气候因子（温度和降水量）和土壤环境（ｐＨ、土
壤养分环境（Ｃ ／ Ｎ 等）、土壤质地）以及立地生产量和植被多样性控制着土壤微生物群落结构的变化［１，１４⁃１７］。

关于侵蚀地上植被恢复后微生物群落结构的变化，在黄土高原严重侵蚀退化地上已有大量研究［１８⁃２０］，结
果表明植被恢复过程中土壤微生物群落结构的变化是因植被恢复的阶段不同导致植被的类型和生长方式不

同而引起的。 然而，在南方红壤侵蚀区在植被恢复过程中土壤微生物的变化主要集中在微生物生物量的变化

和季节动态［２１⁃２３］，关于植被恢复过正中微生物群落结构的变化及其影响因子鲜有报道，尤其是林下植被对土

壤微生物群落结构的影响研究更少。
人为破坏导致我国南方红壤区水土流失严重，随着经济快速发展，该区水土保持与生态恢复重建工作取

得了极大进展，植被覆盖度提高，林下发育了大片芒萁群落，对土壤质量和土地生产力的改善作用明显，尤其

是土壤微生物生物量变化明显［２４⁃２６］，然而植被恢复过程中，林下植被———芒萁是否控制着土壤微生物群落结

构的变化以及引起这些变化的关键因素我们目前还并不清楚。 鉴于此，本研究选取不同恢复年限的马尾松林

（０ 年，１３ 年，３１ 年）为研究对象，利用磷脂脂肪酸（ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ，ＰＬＦＡ）图谱分析法，通过比较不同恢

复阶段芒萁覆盖（ＮＲｄ）、去除芒萁（Ｒｄ）与林下裸地（ＣＫ）土壤微生物群落结构的差异，旨在揭示红壤侵蚀区

植被恢复过程中微生物群落结构变化的规律和引起这种变化的关键因子，深入认识土壤质量的演变规律，为
侵蚀退化红壤恢复与管理提供科学依据。

１　 材料与方法

１．１　 研究区和试验地概况

研究区位于福建西南部汀江上游的长汀县河田镇（１１６°１８′—１１６°３１′Ｅ，２５°３３′—２５°４８′Ｎ），海拔 ３００—
５００ｍ。 该区属中亚热带季风气候区，年均降雨量 １７３７ｍｍ，其中 ４—６ 月降水量约占全年的 ５０％，年均蒸发量

２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３８ 卷　
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１４０３ｍｍ。 年均气温 １７．５—１９．２℃，平均无霜期 ２６０ｄ，平均日照时数 １９２４．６ｈ，≥１０℃积温为 ４１００—４６５０℃。 河

田镇属河谷盆地，低山高丘环抱四周，土壤为燕山运动早期形成的中粗粒花岗岩发育的红壤，抗蚀抗冲性较

差，地带性植被（常绿阔叶林）被破坏殆尽，现有植被主要以马尾松（Ｐｉｎｕｓ ｍａｓｓｏｎｉａｎａ）次生林和人工林为主，
林下植被以芒萁（Ｄｉｃｒａｎｏｐｔｅｒｉｓ ｄｉｃｈｏｔｏｍａ）为主。 河田镇是全国极强度水土流失区之一，许多地方表土层丧失

殆尽，植被恢复困难。
采用时空代换方案，在红壤典型侵蚀区福建省长汀县河田镇选择土壤母岩均为花岗岩的未治理地（０

年）、恢复 １３ 年和 ３１ 年的马尾松林地（表 １）组成植被恢复年限序列。 恢复 １３ａ 和 ３１ａ 的马尾松林地治理前

均为 Ａ 层土壤流失殆尽，Ｂ 层出露，本底条件与未治理地基本一致。

表 １　 样地基本概况

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｂａｓｉｃ ｂａｃｋｇｒｏｕｎｄ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｓａｍｐｌｅ ｐｌｏｔ

因子
Ｆａｃｔｏｒｓ

林分类型 Ｓｔａｎｄ ｔｙｐｅ

未治理地（Ｙ０）
Ｗｉｔｈｏｕｔ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ

恢复 １３ 年（Ｙ１３）
Ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｆｏｒ １３ ｙｅａｒｓ

恢复 ３１ 年（Ｙ３１）
Ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｆｏｒ ３１ ｙｅａｒｓ

治理历史 Ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｐｒｏｃｅｓｓ 土壤侵蚀严重 ２００２ 年开始治理 １９８４ 年开始治理

优势种 Ｄｏｍｉｎａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ 马尾松＋芒萁
Ｐ． ｍａｓｓｏｎｉａｎａ ａｎｄ Ｄ． ｄｉｃｈｏｔｏｍａ

马尾松＋芒萁
Ｐ． ｍａｓｓｏｎｉａｎａ ａｎｄ Ｄ． ｄｉｃｈｏｔｏｍａ

马尾松＋芒萁
Ｐ． ｍａｓｓｏｎｉａｎａ ａｎｄ Ｄ． ｄｉｃｈｏｔｏｍａ

平均树高 Ａｖｅｒａｇｅ ｓｔａｎｄ ｈｅｉｇｈｔ ／ ｍ ２ ７ １３．７

平均胸径 Ａｖｅｒａｇｅ ＤＢＨ ／ ｃｍ ３．１ ７．４ １４

密度 Ｓｔａｎｄ ｄｅｎｓｉｔｙ ／ （株 ／ ｈｍ２） １７４１ ３３４１ １４３３

芒萁覆盖度
Ｃｏｖｅｒａｇｅ ｏｆ Ｄ． ｄｉｃｈｏｔｏｍａ ／ ％ １５ ９０ ８５

坡度 Ｓｌｏｐｅ ／ （°） １９ ８ １１

１．２　 样地调查和样品采集处理

于 ２０１４ 年 ８ 月上旬，在每个林地设置 ３ 种处理：保留芒萁覆盖（ＮＲｄ）、去除芒萁覆盖（Ｒｄ）以及与之毗邻

的林下未生长芒萁的裸地（ＣＫ）。 在每个林地内选择坡向和坡度基本一致，本底条件相似的坡地，设置 ３ 个

２０ｍ×２０ｍ 的标准样地，每个标准样地分成 ４ 个 １０ｍ×１０ｍ 的亚样方，随机选取 １ 个亚样方作保留芒萁覆盖处

理，１ 个亚样方作去除芒萁覆盖处理，与之毗邻的林下裸地作为对照，其面积和形状依每个样地实际裸露情况

确定，面积不少于 １００ｍ２。 在芒萁去除 ４ 个月后，即 ２０１４ 年 １２ 月中旬，用取土钻（内径为 ５ｃｍ）在每个处理样

地内，取 ０—１０ｃｍ 土层的土壤，按 Ｓ 型随机多点（１５ 点）取样并混合。 取回的部分新鲜土样在实验室拣去石

砾、植物根系和大于 ２ｍｍ 的碎屑，风干后过 ０．１４９ｍｍ 土壤筛，存于密闭自封袋中，用于土壤理化性质和土壤有

机碳的测定。 剩余的新鲜土样过 ２ｍｍ 土壤筛，冷冻于－２０℃冰箱中，用于土壤微生物生物量和群落结构的

测定。
１．３　 实验方法

土壤有机碳（ＳＯＣ）和土壤全氮（ＴＮ）采用碳氮元素分析仪（Ｖａｒｉｏ ＥＬ Ｍａｘ ＣＮ， Ｅｌｅｍｅｎｔａｒ， Ｇｅｒｍａｎｙ）测定；
微生物量碳（ＭＢＣ）和微生物量氮采用氯仿熏蒸浸提法测定，可溶性有机碳（ＤＯＣ）采用去离子水浸提法提取

浸提液，使用总有机碳分析仪（ＴＯＣ⁃Ｖ ＣＰＨ， Ｓｈｉｍａｄｚｕ， Ｊａｐａｎ）上机测定。
土壤微生物群落组成采用磷脂脂肪酸（ＰＬＦＡ）分析法，磷脂脂肪酸的提取简单操作步骤：称取相当于 １６ｇ

干土重的鲜土，依次加入 ５ｍＬ 磷酸缓冲液、６ｍＬ 三氯甲烷、１２ｍＬ 甲醇，振荡 ２ｈ 后离心（４０００ 转 ／ ｍｉｎ，１０ｍｉｎ），
转移上层清液到分液漏斗中，向剩余土壤中再加入 １２ｍＬ 三氯甲烷和 １２ｍｌ 磷酸缓冲液，振荡离心，转移上层

清液，合并两次的上清液，黑暗环境下静置一夜；收集下层氯仿相，在氮气下吹干，通过硅胶柱分离出磷脂，加
甲醇：甲苯（１：１，ｖ ／ ｖ）和 ０．２ｍｏｌ ／ Ｌ 氢氧化钾溶液进行皂化和甲基化形成脂肪酸甲酯。 每一个脂肪酸甲酯通过

气象色谱仪（Ａｇｉｌｅｎｔ ６８９０ Ｎ， 美国），根据它们的停留时间结合 ＭＩＤＩ 微生物识别系统（ＭＩＤＩ Ｉｎｃ．， Ｎｅｗａｒｋ，
ＤＥ）来进行鉴定。
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不同学者关于磷脂脂肪酸标志物选择有不同见解，本研究参考 Ｆｒｏｓｔｅｇåｒｄ Å， Ｔｕｎｌｉｄ Ａ， Ｂååｔｈ Ｅ 等［２７⁃２８］等

学者的观点，结果详见表 ２。

表 ２　 检验土壤微生物种群的脂肪酸标志物

Ｔａｂｌｅ ２　 ＰＬＦＡｓ ｕｓｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

微生物类型 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｇｒｏｕｐ 磷脂脂肪酸标记 Ｐｈｏｓｐｏｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｓｉｇｎａｔｕｒｅ

革兰氏阳性细菌 Ｇｒａｍ⁃ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ （ＧＰ） ｉ１４：０，ｉ１５：０， ａ１５：０， ｉ１６：０， ｉ１７：０， ａ１７：０

革兰氏阴性细菌 Ｇｒａｍ⁃ｎｅｇａｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ （ＧＮ） １６：１ω９ｃ，１６：１ω７ｃ，ｃｙ１７：０， １８：１ω７ｃ， １８：１ω５ｃ， ｃｙ１９：０ω８ｃ

丛枝菌根真菌 Ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇｉ （ＶＡＭ） １６：１ω５ｃ

放线菌 Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅｓ （ＡＣＴ） １０Ｍｅ１６：０， １０Ｍｅ１７：０， １０Ｍｅ１８：０

真菌 Ｆｕｎｇｉ １８：１ω９ｃ， １８：２ω６，９ｃ

１．４　 计算方法和数据处理

所有数据统计分析和作图均在 Ｅｘｃｅｌ２０１３、ＳＰＳＳ１９．０、Ｏｒａｎｇｅ９．０ 等软件上进行。 采用二因素重复测量和

单因素方差分析，并利用 ＣＡＮＯＣＯ５．０ 软件进行冗余分析来确定植被恢复过程中微生物群落结构变化规律及

其影响因子。

２　 结果分析

２．１　 土壤微生物生物量碳氮

Ｙ０、Ｙ１３、Ｙ３１ 马尾松林芒萁覆盖地土壤 ＭＢＣ 分别是林下裸地的 ２．３４ 倍、１．９７ 倍、２．７０ 倍（Ｐ＜０．０５），去除

芒萁 ４ 个月后，Ｙ０ 土壤 ＭＢＣ 降低不明显，但仍显著高于林下裸地，Ｙ１３ 和 Ｙ３１ 土壤 ＭＢＣ 降低明显，仍分别是

林下裸地的 １．３２ 倍、２．０６ 倍（Ｐ＜０．０５），土壤 ＭＢＮ 的变化趋势与 ＭＢＣ 基本一致，Ｙ０、Ｙ１３、Ｙ３１ 马尾松林芒萁

覆盖地土壤 ＭＢＮ 分别是林下裸地的 ２．４１ 倍、２．２３ 倍、１．５７ 倍（Ｐ＜０．０５），去除芒萁 ４ 个月后，Ｙ０ 土壤 ＭＢＮ 降

低不明显，但仍高于林下裸地，Ｙ１３ 和 Ｙ３１ 土壤 ＭＢＮ 显著降低，已经接近林下裸地水平（Ｐ＜０．０５）。 另外，随
着植被恢复年限的增加，不论何种处理，土壤 ＭＢＣ 和 ＭＢＮ 含量均呈显著增加的趋势（Ｐ＜０．０５）。
２．２　 土壤磷脂脂肪酸标志物

利用 ＰＬＦＡ 分析技术，在不同恢复年限的马尾松林土壤层中总共监测到了 ４２ 种土壤微生物种群的磷脂

脂肪酸，其中选取 １８ 种作为标志土壤微生物类群的磷脂脂肪酸，其分为饱和直链脂肪酸（ｉ１４：０，ｉ１５：０，ａ１５：０，
ｉ１６：０，ｉ１７：０， ａ１７：０，１０Ｍｅ１６：０，１０Ｍｅ１７：０，１０Ｍｅ１８：０）、环丙基脂肪酸（ｃｙ１７：０）、单不饱和脂肪酸（１６：１ω５ｃ，
１６：１ω９ｃ，１６：１ω７ｃ，１８：１ω７ｃ， １８：１ω５ｃ， １８：１ω９ｃ）以及双不饱和脂肪酸（１８：２ω６，９ｃ），其中细菌 ＰＬＦＡ 标志物

１２ 种，真菌 ＰＬＦＡ 标志物 ２ 种，丛枝菌根真菌 ＰＬＦＡ 标志物 １ 种，放线菌 ＰＬＦＡ 标志物 ３ 种（表 ２）。
Ｙ０、Ｙ１３ 和 Ｙ３１ 马尾松林芒萁覆盖地磷脂脂肪酸总量（ＰＬＦＡｓ）分别是林下裸地的 ４．８９ 倍、１．３６ 倍、２．５８

倍（图 ２），去除芒萁 ４ 个月后，Ｙ０ 土壤 ＰＬＦＡｓ 显著降低，但仍为林下裸地的 ３．０５ 倍，Ｙ１３ 和 Ｙ３１ 降低不明显，
分别仍为林下裸地的 １．３６ 倍、２．２９ 倍（Ｐ＜０．０５）。 随着植被恢复年限的增加，土壤 ＰＬＦＡｓ 含量均呈显著增加

的趋势（Ｐ＜０．０５），表明植被恢复时间越长，土壤微生物生物量越多。
２．３　 土壤微生物群落结构结构变化

Ｙ０ 和 Ｙ３１ 马尾松林芒萁覆盖地土壤 ＧＰ 的 ＰＬＦＡｓ 分别是林下裸地的 ２．８５ 倍、１．６７ 倍，ＧＮ 的 ＰＬＦＡｓ 分别

是林下裸地的 ２．４４ 倍、２．７５ 倍（图 ３），ＡＣＴ 的 ＰＬＦＡｓ 分别是林下裸地的 ２．４６ 倍、２．０９ 倍（Ｐ＜０．０５），而 Ｙ１３ 马

尾松林芒萁覆盖地土壤 ＧＰ、ＧＮ、ＡＣＴ 菌群的 ＰＬＦＡｓ 与林下裸地并未形成明显差异，这可能与其林分正处于恢

复的壮年期，林分密度大有关；Ｙ１３ 和 Ｙ３１ 马尾松林芒萁覆盖地土壤 Ｆｕｎｇｉ 的 ＰＬＦＡｓ 分别是林下裸地的 １．６７
倍、２．２９ 倍（Ｐ＜０．０５），Ｙ０ 马尾松林芒萁覆盖地土壤 Ｆｕｎｇｉ 的 ＰＬＦＡｓ 与裸地差异却不显著；Ｙ０、Ｙ１３、Ｙ３１ 马尾

松林芒萁覆盖地土壤 ＶＡＭ 的 ＰＬＦＡｓ 分别是林下裸地的 ３．９１ 倍、１．７１ 倍、２．７６ 倍（Ｐ＜０．０５）。 图中还表明去除

芒萁 ４ 个月后，土壤各微生物菌群的 ＰＬＦＡｓ 变化并未达到显著水平，但随着植被恢复年限的增加，土壤微生
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图 １　 土壤微生物生物量

Ｆｉｇ．１　 Ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

Ｙ０，未治理地，ｗｉｔｈｏｕｔ ｍｅａｓｕｒｅｓ ｏｆ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ；Ｙ１３，恢复 １３ 年马尾松林，ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｆｏｒ １３ ｙｅａｒｓ；Ｙ３１，恢复 ３１ 年马尾松林，ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ

ｆｏｒ ３１ ｙｅａｒｓ；ＮＲｄ，芒萁覆盖地，ｎｏｔ ｒｅｍｏｖｅｄ Ｄ． ｄｉｃｈｏｔｏｍａ；Ｒｄ，去除芒萁覆盖地，ｒｅｍｏｖｅｄ Ｄ． ｄｉｃｈｏｔｏｍａ；ＣＫ，林下裸地，ｃｏｎｔｒｏｌ；大写字母表示同

一处理不同恢复年限间各指标的比较，小写字母表示同一恢复年限不同处理间各指标比较，有相同字母表示差异不显著，不同字母表示差

异显著（Ｐ＜０．０５）

图 ２　 土壤微生物磷脂脂肪酸总量

　 Ｆｉｇ． ２ 　 Ｔｏｔａｌ Ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ （ ＰＬＦＡｓ ） ｏｆ

ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍ

ＰＬＦＡｓ，磷脂脂肪酸总量，ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ

物各菌群的 ＰＬＦＡｓ 均有显著增加（Ｐ＜０．０５），尤其是在

马尾松林下芒萁覆盖地变现尤为明显。
Ｙ０ 马尾松林芒萁覆盖地 ｃｙ ／ ｐｒｅ 显著小于林下裸

地（表 ３），Ｙ１３ 马尾松林 ＧＰ ／ ＧＮ 和 ｓａｔ ／ ｍｏｎｏ 均显著小

于林下裸地，Ｙ３１ 马尾松林 ＧＰ ／ ＧＮ、ｓａｔ ／ ｍｏｎｏ 和 ｃｙ ／ ｐｒｅ
均显著小于林下裸地，不同恢复年限马尾松林芒萁覆盖

地 Ｆ ／ Ｂ 显著高于林下裸地（Ｐ＜０．０５）。 而去除芒萁 ４ 个

月后，相比于芒萁覆盖地，Ｙ０ 和 Ｙ３１ 马尾松林土壤 ｃｙ ／
ｐｒｅ 显著升高，Ｙ１３ 马尾松林 Ｆ ／ Ｂ 显著降低（Ｐ＜０．０５），
这意味着林下裸地养分胁迫较芒萁覆盖地高，而芒萁覆

盖可增强土壤养分的可利用性，有利于土壤质量的

提高。
此外，随着植被的不断恢复芒萁覆盖地土壤层中

ＧＰ ／ ＧＮ 值、ｃｙ ／ ｐｒｅ 值和 ｓａｔ ／ ｍｏｎｏ 的比值均有显著降低

的趋势，而 Ｆ ／ Ｂ 值却显著升高（Ｐ＜０．０５），林下裸地土壤

的各指标变化趋势并不明显，表明芒萁覆盖地土壤养分胁迫随植被恢复在不断减弱。
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图 ３　 土壤微生物菌群

Ｆｉｇ．３　 Ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｇｒｏｕｐ

ＧＰ，革兰氏阳性菌，Ｇｒａｍ⁃ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ；ＧＮ，革兰氏阴性菌，Ｇｒａｍ⁃ｎｅｇａｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ；Ｆｕｎｇｉ，真菌，Ｆｕｎｇｉ；ＶＡＭ，丛植菌根真菌，Ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ

ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇｉ；ＡＣＴ，放线菌，Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅｓ

２．４　 土壤微生物群落与土壤理化性质的关系

皮尔逊相关分析发现（表 ４），ＧＰ ／ ＧＮ 值、ｓａｔ ／ ｍｏｎｏ 均与 ｓｏｉｌ Ｃ ／ Ｎ（土壤碳氮比值）、ＤＯＣ、ＭＢＣ、ＭＢＮ 以及

ＴＮ、ＮＨ＋
４ 极显著负相关，与 ｐＨ 和 ＮＯ－

３ 有着极显著的正相关性（Ｐ＜０．０１）；ｃｙ ／ ｐｒｅ 值与 ｓｏｉｌ Ｃ ／ Ｎ 和 ＭＢＣ 极显著
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负相关（Ｐ＜０．０１），与 Ｐｉｎｕｓ Ｃ ／ Ｎ（马尾松凋落叶碳氮比值）、ＤＯＣ、ＭＢＮ 显著正相关（Ｐ＜０．０５），与 ＮＯ－
３ 极显著

正相关（Ｐ＜０．０１）；而 Ｆ ／ Ｂ、ＶＡＭ、ＡＣＴ 与土壤理化性质相关性正好相反，与 ｓｏｉｌ Ｃ ／ Ｎ、ＤＯＣ、ＭＢＣ 极显著正相关

性，与 ＭＢＮ 和 ＴＮ 显著正相关，与 ｐＨ（Ｐ＜０．０１）和 ＮＯ－
３（Ｐ＜０．０５）显著负相关（Ｐ＜０．０５）。

表 ３　 土壤微生物磷脂脂肪酸标志物比值

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｈｅ ｒａｔｉｏ ｏｆ ＰＬＦＡ ｂｉｏｍａｒｋｅｒｓ ｉｎ ｓｏｉｌ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

未治理地
Ｗｉｔｈｏｕｔ ｍｅａｓｕｒｅｓ ｏｆ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ

恢复 １３ 年
Ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｆｏｒ １３ ｙｅａｒｓ

恢复 ３１ 年
Ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｆｏｒ ３１ ｙｅａｒｓ

ＮＲｄ Ｒｄ ＣＫ ＮＲｄ Ｒｄ ＣＫ ＮＲｄ Ｒｄ ＣＫ

ＧＰ ／ ＧＮ １．７４±０．４０Ａａ １．６８±０．０９Ａａ １．５３±０．１７Ａａ ０．８５±０．０６Ｂｂ ０．９２±０．０８Ｂｂ １．２８±０．０５Ａａ ０．９８±０．１５Ｂｂ １．４５±０．１４Ｂｂ １．６０±０．１５Ａａ

Ｆ ／ Ｂ ０．１９±０．０６Ｃａ ０．１９±０．０１Ｃａ ０．２９±０．０７Ａａ ０．６９±０．１３Ａａ ０．４７±０．０２Ａｂ ０．３５±０．０５Ａｂ ０．３８±０．０６Ｂａ ０．４０±０．０３Ｂａ ０．３３±０．０５Ａａ

ｃｙ ／ ｐｒｅ １．５８±０．１６Ａｂ ２．９２±０．７６Ａａ ２．６５±０．４４Ａａ １．２７±０．１９Ｂａ １．４４±０．２５Ｂａ １．３２±０．２５Ｂａ １．０４±０．０６Ｂｂ １．４３±０．３５Ｂａ １．９９±０．０６Ｃａ

ｓａｔ ／ ｍｏｎｏ １．６７±０．５８Ａａ １．９７±０．６Ａａ ２．１４±０．２５Ａａ ０．７０±０．０８Ｂｂ ０．９０±０．０５Ｂｂ １．２４±０．１５Ｂａ ０．７２±０．０９Ｂｂ ０．８７±０．０２Ｂｂ １．２９±０．３２Ｂａ

　 　 ＧＰ ／ ＧＮ，革兰氏阳性菌与革兰氏阴性菌的比值，Ｇｒａｍ－ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ／ Ｇｒａｍ－ｎｅｇａｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ；Ｆ ／ Ｂ，真菌与细菌的比值，ｔｈｅ ｒａｔｉｏ ｏｆ ｓｏｉｌ Ｇｒａｍ－ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ｔｏ

Ｇｒａｍ－ｎｅｇａｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ；ｃｙ ／ ｐｒｅ，（ｃｙ１７：０＋ｃｙ１９：０ω８ｃ） ／ （１６：１ω７ｃ＋１８：１ω７ｃ）的比值，ｔｈｅ ｒａｔｉｏｓ ｏｆ ｃｙｃｌｏｐｒｏｐｙｌ ｔｏ ｃｙｃｌｏｐｒｏｐｙｌ ｐｒｅｃｕｒｓｏｒ；ｓａｔ ／ ｍｏｎｏ，饱和直链脂肪酸 ／单不饱

和脂肪酸的比值，ｔｈｅ ｒａｔｉｏｓ ｏｆ ｓａｔｕｒａｔｅｄ ｓｔｒａｉｇｈｔ ｃｈａｉｎ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｔｏ ｍｏｎｏｕｎｓａｔｕｒａｔｅｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄｓ

分别对不同恢复年限马尾松林土壤层的微生物磷脂脂肪酸标志物和土壤理化性质做了冗余分析，结果显

示，１０ 个环境因子（ｓｏｉｌ Ｃ ／ Ｎ、Ｐｉｎｕｓ Ｃ ／ Ｎ、Ｄｉｃｒａ Ｃ ／ Ｎ（芒萁凋落叶碳氮比值）、ｐＨ、ＤＯＣ、ＭＢＣ、ＭＢＮ、ＴＮ、ＮＯ－
３、

ＮＨ＋
４）共同解释了 Ｙ０ 马尾松林土壤微生物群落结构变异的 ８８．７３％，其中第一主成分（Ａｘｉｓ１）解释了变异的

６８．５６％，第二主成分（Ａｘｉｓ２）解释了变异的 ２０．１７％（图 ４ａ）；１０ 个环境因子共同解释了 Ｙ１３ 马尾松林土壤微

生物群落结构变异的 ８６．８９％，其中第一主成分（Ａｘｉｓ１）解释了变异的 ７８．１０％，第二主成分（Ａｘｉｓ２）解释了变

异的 ８．７９％（图 ４ｂ）；１０ 个环境因子共同解释了 Ｙ３１ 马尾松林土壤微生物群落结构变异的 ８４．０４％，其中第一

主成分（Ａｘｉｓ１）解释了变异的 ７１．２７％，第二主成分（Ａｘｉｓ２）解释了变异的 １２．７７％（图 ４ｃ）。 Ｙ０ 马尾松林土壤

硝态氮、Ｐｉｎｕｓ Ｃ ／ Ｎ 和 ｐＨ 与 Ａｘｉｓ１ 呈显著正相关性，铵态氮、ＴＮ、ｓｏｉｌ Ｃ ／ Ｎ、Ｄｉｃｒａ Ｃ ／ Ｎ 与 Ａｘｉｓ１ 呈显著负关性，
ＭＢＣ 和 ＭＢＮ 与 Ａｘｉｓ２ 呈显著负相关；Ｙ１３ 马尾松林土壤硝态氮和 ｐＨ 与 Ａｘｉｓ１ 呈显著正相关性，铵态氮、ＴＮ、
ｓｏｉｌ Ｃ ／ Ｎ、Ｄｉｃｒａ Ｃ ／ Ｎ、ＭＢＣ 和 ＭＢＮ 与 Ａｘｉｓ１ 呈显著负关性，Ｐｉｎｕｓ Ｃ ／ Ｎ 与 Ａｘｉｓ２ 呈显著负相关性；Ｙ３１ 马尾松林

林土壤硝态氮和 ｐＨ 与 Ａｘｉｓ１ 呈显著正关性，铵态氮、ＴＮ、ＭＢＣ、ＭＢＮ 与 Ａｘｉｓ１ 呈显著负关性，Ｄｉｃｒａ Ｃ ／ Ｎ、Ｐｉｎｕｓ
Ｃ ／ Ｎ、ｓｏｉｌ Ｃ ／ Ｎ、ＤＯＣ 与 Ａｘｉｓ２ 呈显著正关性。

表 ４　 土壤环境因子同土壤微生物磷脂脂肪酸标志物相关性分析（ｎ＝ ２７）

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｐｅａｒｓｏｎ′ｓ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ （ｎ＝ ２７）

环境因子
Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ＳｏｉｌＣ ／ Ｎ ＰｉｎｕｓＣ ／ Ｎ ＤｉｃｒａＣ ／ Ｎ ｐＨ ＤＯＣ ／

（ｍｇ ／ ｋｇ）
ＭＢＣ ／

（ｍｇ ／ ｋｇ）
ＭＢＮ ／

（ｍｇ ／ ｋｇ）
ＴＮ ／

（ｍｇ ／ ｋｇ）
ＮＯ－

３ ／
（ｍｇ ／ ｋｇ）

ＮＨ＋
４ ／

（ｍｇ ／ ｋｇ）

ＧＰ ／ ＧＮ －０．６１２∗∗ －０．２０１ －０．０１８ ０．５１３∗∗ －０．５２８∗∗ －０．７５８∗∗ －０．６８６∗∗ ０．６３９∗∗ ０．５５０∗∗ －０．４９４∗∗

Ｆ ／ Ｂ ０．５８４∗∗ ０．３３３ ０．５０６ －０．５０３∗∗ ０．６９１∗∗ ０．９０５∗∗ ０．５５９∗ ０．４５０∗ －０．４４９∗ ０．１５６

ＶＡＭ ０．５６３∗∗ ０．３０１ －０．３２７ －０．４１７∗ ０．２７４ ０．５１０∗∗ ０．７２４∗∗ ０．８１０∗∗ －０．７２８∗∗ ０．７５８∗∗

ＡＣＴ ０．４２６∗ ０．３７２ －０．３３９ －０．３３７ ０．１１８ ０．３６０ ０．４８１∗ ０．６５３∗∗ －０．６８５∗∗ ０．６０１∗∗

ｃｙ ／ ｐｒｅ －０．６６９∗∗ －０．４６３∗ ０．１１７ ０．０７３ －０．４０４∗ －０．５００∗∗ －０．４４１∗ －０．２７２ ０．６５２∗∗ －０．０９２

ｓａｔ ／ ｍｏｎｏ －０．７２８∗∗ －０．４２２∗ －０．１７９ ０．５１７∗∗ －０．５３８∗∗ －０．７３５∗∗ －０．６８０∗∗ －０．６６７∗∗ ０．７８４∗∗ －０．４５５∗

　 　 ∗∗表示极显著相关（Ｐ＜０．０１），∗表示显著相关（Ｐ＜０．０５）

３　 讨论

土壤微生物生物量和群落结构受土壤理化性质影响深刻，是土壤质量状况的灵敏监视器［２⁃３］，而红壤侵

蚀区植被恢复后，林下是否有芒萁覆盖，土壤质量状况差异显著［２９］，显然会引起土壤微生物生物量和群落结

构的不同。 研究发现，芒萁枯落物因其养分含量极低而分解速度缓慢［２９］，以致芒萁覆盖下的土壤上层常常有
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图 ４　 未治理地（ａ）、恢复 １３ 年（ｂ）和恢复 ３１ 年（ｃ）马尾松林土壤微生物磷脂脂肪酸的冗余分析

Ｆｉｇ．４　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄｓ ｏｆ Ｙ０、Ｙ１３、Ｙ３１

Ｓｏｉｌ Ｃ ／ Ｎ，土壤碳氮比，ｔｈｅ ｒａｔｉｏ ｏｆ ｓｏｉｌ ｃａｒｂｏｎ ｔｏ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；Ｐｉｎｕｓ Ｃ ／ Ｎ，马尾松凋落叶的碳氮比，ｔｈｅ ｒａｔｉｏ ｏｆ Ｐ． ｍａｓｓｏｎｉａｎａ ｌｅａｆ ｌｉｔｔｅｒ ｃａｒｂｏｎ ｔｏ

ｎｉｔｒｏｇｅｎ；Ｄｉｃｒａ Ｃ ／ Ｎ，芒萁凋落叶的碳氮比，ｔｈｅ ｒａｔｉｏ ｏｆ Ｄ． ｄｉｃｈｏｔｏｍａ ｌｅａｆ ｌｉｔｔｅｒ ｃａｒｂｏｎ ｔｏ ｎｉｔｒｏｇｅｎ

深厚的枯落物层积累，导致土壤的理化性质发生改变，例如降低土壤 ｐＨ，降低土壤温度，提高土壤养分的可利

用性［２９］，并且有利于固持水土和土壤碳氮积累。 另有研究证实，由于缺少林下植被覆盖，马尾松林下裸地土

壤侵蚀严重，并且缺乏土壤有机碳的输入，立地条件极差［２５⁃２６］，因此造成林下裸地土壤 ＭＢＣ、ＭＢＮ、总 ＰＬＦＡｓ
均显著低于林下芒萁覆盖地（图 ２，图 ３），这表明芒萁对微生物生物量具重要影响。 与林下裸地相比，芒萁覆

盖下的土壤，凋落物输入的数量和种类更为丰富，并且土壤中遍布芒萁的根系，能够产生大量的根系分泌物和

根系脱落物，可产生大量的活性有机碳，为微生物活动提供良好环境［３０］，故而芒萁覆盖下的土壤微生物生物

量也就更多，而且随着植被年限的增加，土壤质量状况明显好转［２５⁃２６］，微生物生物量也呈明显增加趋势。
如前所述，林下芒萁覆盖地土壤各菌类的 ＰＬＦＡｓ 均显著高于林下裸地（图 ３），但恢复 １３ 年的马尾松林林
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下芒萁覆盖与否，各菌类的 ＰＬＦＡｓ 变化并不明显，这可能与恢复 １３ 年的马尾松林正处于恢复的壮年期，林分

密度大，林下裸地上接受的碳输入的质量和数量并不比林下芒萁覆盖地少有关。 另有研究证实，土壤微生物

磷脂脂肪酸标志物的比值不但能够较好刻画土壤养分胁迫状况，而且可以表征土壤微生物群落结构变

化［２９，３１⁃３２］。 显然，林下植被芒萁覆盖与否，土壤质量状况发生了明显的变化，那么土壤微生物群落结构必然随

之发生变化。 本研究发现，林下裸地 Ｆ ／ Ｂ 显著低于林下裸地，ＧＰ ／ ＧＮ、ｓａｔ ／ ｍｏｎｏ 和 ｃｙ ／ ｐｒｅ 显著高于芒萁覆盖

地（Ｐ＜０．０５），去除芒萁 ４ 个月后，Ｆ ／ Ｂ、ＧＰ ／ ＧＮ、ｓａｔ ／ ｍｏｎｏ 和 ｃｙ ／ ｐｒｅ 有逐渐接近林下裸地的趋势（不同恢复年

限的马尾松林各微生物类群比值变化未达到显著水平，但总体趋势一致），这意味着林下裸地养分胁迫较芒

萁覆盖地强，证实芒萁覆盖地土壤养分的可利用行更强，微生物生物量和群落结构更丰富，活性更强。 此外，
本研究还发现，ＧＰ ／ ＧＮ、ｓａｔ ／ ｍｏｎｏ 和 ｃｙ ／ ｐｒｅ 随着恢复年限的增加而降低，而 Ｆ ／ Ｂ 会升高，尤其在芒萁覆盖地变

现尤为明显，表明林分恢复年限的增加，土壤质量状况明显好转，土壤养分胁迫性逐渐降低，而芒萁覆盖在这

一过程中具重要作用。
相关研究发现，ＧＰ 自身具有较厚的细胞壁，而且可以形成孢子，对环境胁迫能力极强，而 ＧＮ 对环境胁迫

的适应能力较差，因而环境胁迫不如裸地强的芒萁覆盖土壤就具有较低的 ＧＰ ／ ＧＮ、ｓａｔ ／ ｍｏｎｏ、ｃｙ ／ ｐｒｅ［３３］。 真菌

的生活史对策属于 Ｋ－型，而细菌是 ｒ－型，因而它们对不同质量的碳源具有不同的偏好，生活环境中活性碳源

一旦被细菌大量消耗，那么真菌就会取得竞争的优势地位，鉴于真菌的碳源利用效率高于细菌，其对纤维素、
木质素等高分子聚合物的分解效率较高，Ｆ ／ Ｂ 值越高意味着土壤生态系统越稳定［３０，３３⁃３４］，然而，芒萁覆盖地覆

被着大量的芒萁枯落物，其含有丰富的纤维素、木质素等高分子聚合物，并且土壤 ｐＨ 较低，恰好给真菌菌落

提供了良好的酸性生活环境［３５］和底物环境，因此就解释了芒萁覆盖地土壤 Ｆ ／ Ｂ 之所以会显著高于林下裸地。
ＶＡＭ 常常与植物营养根系组成共生体而存在［３６］，植物根系分布和根系分泌物的多寡直接影响其数量的多

少，而芒萁覆盖地土壤中芒萁根系密布，根系分泌物丰富，这就给 ＶＡＭ 提供了良好的生活环境，从而导致芒

萁覆盖下土壤中 ＶＡＭ 的 ＰＬＦＡｓ 要明显高于林下裸地。 芒萁去除 ４ 个月后，土壤微生物各类菌群均有不同程

度变化，但同林下芒萁覆盖地差异未达到显著水平，这可能因为去除芒萁处理只是去除了芒萁地上部分，降低

了地上的可溶性有机碳输入土壤，然而土壤中仍密布着芒萁的活根系，显然根系分泌物及其周转会随着芒萁

去除处理，芒萁的光合作用几近消失而显著降低，但去除芒萁 ４ 个月时，其仍可维持土壤中微生物的基本活

动，从而保持微生物各菌群生物量在短时间变化微弱，本研究也预测随着芒萁去除时间的增长，各微生物菌群

生物量及其结构会逐渐接近林下裸地的状况。
本研究冗余分析发现 １０ 个变量（Ｓｏｉｌ Ｃ ／ Ｎ、Ｐｉｎｕｓ Ｃ ／ Ｎ、Ｄｉｃｒａ Ｃ ／ Ｎ、ｐＨ、ＤＯＣ、ＭＢＣ、ＭＢＮ、ＴＮ、ＮＯ－

３、ＮＨ
＋
４ ）共

同解释马尾松林土壤微生物群落结构 ８４％以上的变异，这与许多研究一致，土壤理化性质（ｐＨ、土壤质地、
ＳＯＣ、ｓｏｉｌ Ｃ ／ Ｎ 和 ＴＮ 含量）对土壤微生物群落结构的影响广泛而深刻［２７⁃３１］，其中，ｐＨ、硝态氮与对变异解释度

大的 Ａｘｉｓ１ 呈显著较强的正相关性，且铵态氮、ＴＮ 和 ｓｏｉｌ Ｃ ／ Ｎ（Ｙ３１ 的 ｓｏｉｌ Ｃ ／ Ｎ 与 Ａｘｉｓ２ 呈较强正相关）与

Ａｘｉｓ１ 呈较强的负相关性，说明土壤理化性质中土壤氮水平、ｓｏｉｌ Ｃ ／ Ｎ 和 ｐＨ 是影响土壤微生物群落变化的主

要因素。 皮尔逊相关分析结果相似，土壤微生物特征磷脂脂肪酸的比值与 ｓｏｉｌ Ｃ ／ Ｎ、ｐＨ、ＴＮ、铵态氮、硝态氮

相关系数绝对值较大，也有研究发现，土壤 Ｃ ／ Ｎ、ｐＨ 和土壤氮素水平可能是调控土壤微生物生物量和群落结

构的主要生态因子［３５，３７］，且我们前期研究也显示林下芒萁覆盖地 ｓｏｉｌ Ｃ ／ Ｎ 和氮素水平显著高于林下裸地，ｐＨ
显著低于林下裸地（数据并未列出），因此 ｓｏｉｌ Ｃ ／ Ｎ、ｐＨ 和土壤氮素水平是调控林下植被芒萁覆盖下土壤微生

物生物量和群落结构的主要生态因子。

４　 结论

芒萁覆盖明显改变了土壤质量状况，土壤微生物生物量与群落结构随之发生改变。 不同恢复年限马尾松

林下芒萁覆盖地土壤 ＭＢＣ、ＭＢＮ 和总 ＰＬＦＡｓ 显著高于林下裸地（Ｐ＜０．０５），去除芒萁 ４ 个月后，土壤 ＭＢＣ、
ＭＢＮ 和 ＰＬＦＡｓ 均有降低趋势，表明芒萁覆盖可维持土壤微生物生物量；与林下裸地相比，芒萁覆盖地土壤
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ＧＰ、ＧＮ、Ｆｕｎｇｉ、ＡＣＴ 的含量明显较高（Ｐ＜０．０５），ＧＰ ／ ＧＮ、ｓａｔ ／ ｍｏｎｏ 和 ｃｙ ／ ｐｒｅ 明显较低（Ｐ＜０．０５），因此林下植

被芒萁覆盖地土壤养分胁迫性不如林下裸地强，养分的可利用性明显高于林下裸地；而 Ｆ ／ Ｂ 和 ＶＡＭ 却与之

相反，芒萁覆盖地土壤明显高于林下裸地，证明了芒萁覆盖下土壤生态系统稳定，土壤有机碳稳定性更强；相
关分析和冗余分析发现土壤理化性质与微生物生物量与群落结构关系密切，可以判断土壤 Ｃ ／ Ｎ、ｐＨ 和氮素水

平是调控芒萁覆盖下土壤微生物生物量和群落结构的主要生态因子。
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