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摘要：树种选择是林下山参护育成败的关键，研究树叶凋落物对人参土壤养分、微生物群落结构组成的影响，旨在为林下山参护

育选择适宜林地及农田栽参土壤改良提供科学依据和理论指导。 本文通过盆栽试验，研究添加 ５．０ ｇ 色木槭 Ａｃｅｒ ｍｏｎｏ． Ｍａｘｉｍ．
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蒙古栎 Ｑｕｅｒｃｕｓ ｍｏｎｇｏｌｉｃａ Ｆｉｓｃｈ． ｅｘ Ｌｅｄｅｂ．（Ｅ）树叶凋落物到土壤中，种植人参（Ｐａｎａｘ ｇｉｎｓｅｎｇ Ｃ． Ａ． ｍｅｙｅｒ）后研究土壤理化性质

以及微生物群落结构的变化。 结果表明：添加不同树叶处理后人参土壤性质发生改变，土壤 ｐＨ 值显著高于对照土壤 ５．９１（Ｐ＜

０．０５），土壤全氮、速效氮磷、微生物碳氮在所有树叶处理中显著增加（Ｐ＜０．０５），而土壤容重、速效钾和 Ｃ ／ Ｎ 在添加树叶处理中

降低。 １８ 个土壤样品基因组，经 １６Ｓ 和 ＩＴＳ１ 测序分别得到 ６０６４ 和 １９００ 个 ＯＵＴｓ。 其中细菌涵盖了 ４２ 门、１１７ 纲、１７０ 目、２１３

科、２２５ 属，真菌涵盖了 ２４ 门、９８ 纲、１９６ 目、３３０ 科、４３５ 属。 不同树叶处理人参土壤细菌和真菌地位发生改变，细菌

Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 是树叶分解的关键微生物，添加树叶后其多样性显著高于对照 （ Ｐ ＜ ０． ０５）。 而细菌 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ 和真菌

Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ 可能是区别阔叶林和针叶林树种的关键微生物，针叶林中含量显著低于阔叶林（Ｐ＜０．０５），而真菌 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ 是针

叶林分解的关键微生物。 进一步从不同分类水平上得到特定树叶凋落物的特异细菌和真菌。 典型相关分析（ＣＤＡ）表明细菌

Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ、Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ、Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ 及真菌 Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ、Ｚｙｇｏｍｙｃｏｔａ、Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ 及 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ 的位置及多样性的改变均

与土壤因子 ＳＭＢＮ、ＴＮ、ＡＰ、ＳＯＣ、ＡＫ、Ｃ ／ Ｎ、ｐＨ 有关。 综上所述，添加不同树叶后不仅提高土壤微生物量碳氮、改善土壤理化性

质，同时改变微生物群落结构组成，不同树叶处理土壤理化性质不同导致人参土壤微生物组成的差异，本结果对于林下参选地

和农田栽参土壤微生物改良具有理论指导作用。
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ｔｈｅ ｋｅｙ ｍｉｃｒｏｂｅｓ ｆｏｒ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｃｏｎｉｆｅｒｏｕｓ ｌｅａｆ ｌｉｔｔｅｒ． ＬＥｆＳｅ ［ Ｌｉｎｅ Ｄｉｓｃｒｉｍｉｎａｎｔ Ａｎａｌｙｓｉｓ （ ＬＤＡ） Ｅｆｆｅｃｔ Ｓｉｚｅ］
ｒｅｖｅａｌｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ ｇｅｎｅｓ ｗｅｒｅ ｏｂｔａｉｎｅｄ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｋｉｎｇｄｏｍ， ｐｈｙｌｕｍ， ｃｌａｓｓ， ｏｒｄｅｒ， ｆａｍｉｌｙ，
ｇｅｎｕｓ， ａｎｄ ｓｐｅｃｉｅｓ ｌｅｖｅｌｓ， ｉｎ ｔｈａｔ ｏｒｄｅｒ， ｂａｓｅｄ ｏｎ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ． Ｔｈｅｓｅ ｉｎｃｌｕｄｅ ｔｈｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｏｆ
Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ ａｔ ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ｏｆ Ｄ， ｔｈｅ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｏｆ Ｅｘｏｐｈｉａｌａ ｅｑｕｉｎａ ａｎｄ Ｐｏｄｏｓｐｏｒａ ｇｌｕｔｉｎａｎｓ ａｔ
ｔｈｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ｏｆ Ｂ． Ｃａｎｏｎｉｃａｌ ｄｉｓｃｒｉｍｉｎａｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ （ ＣＤＡ） ａｓｃｅｒｔａｉｎｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｓｈｉｆｔ ｉｎ ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ （ ｔｈｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ｏｆ Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ， Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ， ａｎｄ Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ｔｈｅ ｆｕｎｇｉ ｏｆ Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ， Ｚｙｇｏｍｙｃｏｔａ，
Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ， ａｎｄ Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ） ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｗｅｒｅ ｃｌｏｓｅｌｙ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｔｈｅ ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ
ｎｉｔｒｏｇｅｎ， ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ， ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ， ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ， ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ， Ｃ ／ Ｎ， ａｎｄ ｐＨ ｉｎ ａｌｌ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ
ｓｏｉｌｓ． Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｏｕｒ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔ ｓｕｇｇｅｓｔ ｔｈａｔ ａｄｄｉｔｉｏｎ ｏｆ ｌｅａｆ ｌｉｔｔｅｒ ｈａｓ ａ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｅｆｆｅｃｔ ｏｎ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ
ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ， ａｎｄ ｉｔ ｃａｎ ｌｅａｄ ｔｏ ｈｉｇｈｅｒ ｓｏｉｌ ｎｕｔｒｉｅｎｔｓ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ａｓ ｗｅｌｌ ａｓ ａ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ
ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ． Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔａｎｔ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｆｆｅｃｔ ｌｅａｆ ｌｉｔｔｅｒ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｗｉｌｄ ｕｎｄｅｒｓｔｏｒｙ ｇｉｎｓｅｎｇ
ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： Ｐａｎａｘ ｇｉｎｓｅｎｇ； ｌｉｔｔｅｒｓ； ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ； ｓｏｉｌ ｎｕｔｒｉｅｎｔｓ； ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃａｒｂｏｎ； ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；
１６Ｓ； ＩＴＳ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

人参（Ｐａｎａｘ ｇｉｎｓｅｎｇ Ｃ．Ａ． ｍｅｙｅｒ）为五加科多年生草本植物，是大宗名贵中药材。 目前主要有农田栽培和

林下护育两种生产模式，而林下护育人参是一种仿野生护育的高品质人参，具有人为干扰少、生长周期长的特

点使其生长若干年后具备一定的野山参外部形态和内在品质特征，２０１５ 版药典正式将林下护育人参定义为

“林下山参”。 研究发现林下山参存苗率、红皮病发病率、根的形态建成及品质形成与其生长的森林生态环境

条件密不可分［１⁃４］。
土壤特性、伴生树种、海拔高度、坡度等多个因素影响人参皂苷积累和参根形态结构建成。 土壤特性直接

影响人参生长发育，而伴生树种是影响土壤的重要因素，这是因为（１）：树种凋落物是森林土壤有机质和养分

的主要补给途径，同时也是植物———土壤间碳氮循环的重要途径［５⁃６］；凋落物作为土壤有机质地上部分的主

要来源，其输入的数量和质量变化可能改变土壤中碳的积累或流失状况，不同生产模式下人参土壤肥力研究

２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３８ 卷　
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表明野山参土壤有机质含量是农田栽参土壤的 １０ 倍以上［７⁃９］，且在大多数生态系统内，由土壤供给植物所需

要的养分中超过 ９０％的氮和磷以及超过 ６０％的其他矿质元素均来自于凋落物的分解［１０］。 （２）不同的树种凋

落物中含有不同的碳源和氮源，驱使土壤微生物集群定向进化，进而改变土壤肥力［１１］。 如北方针叶林森林生

态系统，土壤矿化层和凋落物重含有大量不易被微生物利用的木质素和腐殖酸，由于碳源的影响，土壤微生物

集群以分解复杂结构有机碳为主［１２］。 另外，不同凋落物土壤 ｐＨ 值和 Ｃ ／ Ｎ 是影响微生物集群定向进化的重

要因素［１３］。 许多研究已经证实树种凋落物对于增加土壤中微生物量碳氮、提高土壤养分、改变土壤微环境具

有重要意义［１４⁃１５］。
大量研究表明树种凋落物影响土壤养分释放、生物地球化学过程以及微生物生态组成［１６⁃１７］。 土壤微生

物群落是陆地生态系统的重要生物成分，其结构和功能多样性与土壤功能关系密切，在土壤生态系统中扮演

重要角色，如氮循环、有机质矿质化、土壤有机碳的保存和释放，以及对环境扰动的响应［１８⁃２０］。 特定的土壤微

生物群落结构对于稳定土壤结构和维持土壤生态功能至关重要［２１］，鉴于土壤微生物对于土壤生态系统物质

循环的重要性，目前农田栽参连作障碍、林下山参土壤抗逆境胁迫能力以及林下山参根形态建成等方面研究

均聚焦在土壤微生物多样性［２２⁃２３］。 利用磷脂脂肪酸方法研究发现林下山参土壤中微生物生物量（６７０．６４
ｎｍｏｌ ／ ｇ）远远大于农田栽参土壤（２６６．８０ ｎｍｏｌ ／ ｇ），其中林下山参土壤中有益微生物菌群（放线菌）含量是农田

栽参的 ３．８６ 倍；同时在林下山参土壤中发现代表抗逆性微生物蓝细菌（１８：２ω６），而农田栽参土壤未检出［２４］。
由此可见，林下山参能够健康在同一地点生长十几年甚至几十年不感病与其土壤微生物群落结构密切相关。

人参品质形成受其生长的土壤环境影响，而林下山参品质优劣往往与其护育的森林生态环境密切相关。
选林是林下山参护育第一步，也是林下山参护育成败所在。 为了进一步研究不同树叶凋落物对土壤性质及微

生物群落结构组成的影响，本研究以添加不同树叶凋落物人参土壤为研究对象，利用 １６Ｓ 和 ＩＴＳ 测序技术研

究不同土壤凋落物对人参土壤养分、微生物群落结构组成的影响，旨在为林下山参护育选择林地和农田栽参

土壤改良提供理论科学依据和理论指导。

１　 材料与方法

１．１　 盆栽土壤和树叶的收集

盆栽土壤和树叶收集地点选在林下山参主产区吉林省抚松县楞场村吴杰林下山参护育基地（１２７°７５′７８＂
Ｅ， ４２°８１′１２＂ Ｎ），收集时间为 ２０１４ 年 １０ 月。 盆栽土壤取至基地旁边废弃 ３ ａ 的农田土，收集 ２０ ｃｍ 深土壤

并过 ０．９ ｍｍ 筛备用，供试土壤 ｐＨ ５．８９，有机碳为 ２０．８９ ｇ ／ ｋｇ，碱解氮 １６１．３２ ｍｇ ／ ｋｇ，有效磷 ２５．８３ ｍｇ ／ ｋｇ，速效

钾为 ２２０．５４ ｍｇ ／ ｋｇ。 同时在林下山参基地收集色木槭、赤松、胡桃楸、紫椴和蒙古栎的落叶，收集到的树叶在

３５ ℃下烘至恒重并过 ０．０１ ｍｍ 筛备用，不同树叶凋落物的各元素含量见表 １。

表 １　 供试树叶凋落物各元素含量

Ｔａｂｌｅ １　 Ｉｎｉｔｉａｌ ｅｌｅｍｅｎｔ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｌｅａｆ ｌｉｔｔｅｒｓ

处理 Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ 碳 Ｃａｒｂｏｎ ／ （ｇ ／ ｋｇ） 氮 Ｎｉｔｒｏｇｅｎ ／ （ｇ ／ ｋｇ） 磷 Ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ／ （ｇ ／ ｋｇ） 钾 Ｐｏｔａｓｓｉｕｍ ／ （ｇ ／ ｋｇ）

Ａ ４６８．１２ １４．２５ ０．３５ ４．６７

Ｂ ４４３．２１ ６．０１ ０．２６ ０．９９

Ｃ ４７２．７６ ８．２６ ０．７６ ３．２６

Ｄ ４８２．３６ １２．３４ ０．５３ ４．２１

Ｅ ４７５．５６ １０．５３ １．０１ ３．５２

１．２　 实验设计及土壤样品准备

盆栽试验按照 ６ 个处理 ３ 次重复，采用完全随机区组方法设计，实验于 ２０１３ 年 １０ 月布置在中国农业科

学院特产研究所。 树叶添加量按照张新平［２５］调查方法，连续 ３ ａ 调查吴杰林下山参基地单位面积落叶量，最
终确定盆栽土壤树叶加入量为 ５．０ ｇ ／ ３． ５ ｋｇ（树叶 ／干土），本试验 ６ 个处理分别为：Ａ：色木槭 Ａｃｅｒ ｍｏｎｏ．

３　 １０ 期 　 　 　 孙海　 等：不同树叶凋落物对人参土壤理化性质及微生物群落结构的影响 　
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Ｍａｘｉｍ． ｖａｒ． ｍｏｎｏ（５．０ ｇ）、Ｂ：赤松 Ｐｉｎｕｓ ｄｅｎｓｉｆｌｏｒａ Ｓｉｅｂ． ｅｔ Ｚｕｃｃ．（５．０ ｇ）、Ｃ：胡桃楸 Ｊｕｇｌａｎｓ ｍａｎｄｓｈｕｒｉｃａ Ｍａｘｉｍ．
（５．０ ｇ）、Ｄ：紫椴 Ｔｉｌｉａ ａｍｕｒｅｎｓｉｓ Ｒｕｐｒ．（５．０ ｇ）、Ｅ：蒙古栎 Ｑｕｅｒｃｕｓ ｍｏｎｇｏｌｉｃａ Ｆｉｓｃｈ． ｅｘ Ｌｅｄｅｂ．（５．０ ｇ）、Ｆ：对照（不
添加树叶凋落物），其中色木槭、胡桃楸、紫椴和蒙古栎为阔叶林树种，赤松为针叶林树种。 不同树叶凋落物

风干后，粉碎过 ６０ 目筛后与土壤充分混匀作为供试土壤，挑选大小一致的 ３ ａ 生人参苗 ５ 株种植在黑色的

ＰＶＣ 营养钵里（直径为 １２０ ｍｍ，高度为 １８０ ｍｍ），每个营养钵作为一个重复。 盆栽温度在 １７—２８ ℃之间，相
对湿度在 ７０％—８０％之间，所有的处理每周浇一次水，每次每盆 １ Ｌ 水。

２０１４ 年 ３ 月盆栽人参一个生育期结束，收集每株人参根区 ２０ ｇ 土壤，并将每盆中 ５ 株人参根区土壤混合

作为一个重复。 所有处理土壤样品过 ２．０ ｍｍ 筛，一部分自然风干用作土壤理化分析，另一部分转移至－８０ °Ｃ
冰箱中用作 ＤＮＡ 提取。
１．３　 测定指标及方法

土壤 ｐＨ 值按照土水比 １∶２．５ 比例，采用梅特勒 ＳＫ ２２０ ｐＨ 计测定，土壤有机碳、全氮利用德国产元素分

析 Ｖａｒｉｏ ＥＬ Ⅲ测定［２６］，碱解氮采用培养皿扩散法测定，速效磷采用碳酸氢钠浸提－钼锑抗比色测定，有效钾采

用乙酸铵浸提⁃火焰光度法测定，具体测定方法参见土壤农化分析［２７］；土壤微生物碳和氮利用氯仿熏蒸－硫酸

钾浸提法［２８］，利用总有机碳分析仪（Ｖａｒｉｏ ＴＯＣ，德国）测定提取液中有机碳含量，用连续流动分析仪（ＡＡ３，德
国） 测定总氮含量。 测定结果分别乘以校正系数 ＫＥＣ ０．４５ 和 ＫＥＮ ０．５４，即为土壤中微生物量碳氮含量。
１．４　 ＤＮＡ 提取和扩增

ＤＮＡ 提取：准确称取 ０． １ ｇ 土样，按照 ＭｏＢｉｏ 强力土壤微生物 ＤＮＡ 提取试剂盒（ Ｐｏｗｅｒ ＳｏｉｌＴＭ ＤＮＡ
ＩｓｌａｔｉｏｎＫｉｔ， ＭｏＢｉｏ， ＵＳＡ）说明书步骤，分别提取不同树叶处理的 ３ 个重复土样总 ＤＮＡ。 经 １％琼脂糖凝胶电

泳测定 ＤＮＡ 完整性、Ｍｉｎｉ Ｄｏｒｐ 测定 ＤＮＡ 纯度和浓度。 提取的 ＤＮＡ 于－２０ ℃保存、备用。
扩增：细菌和真菌核糖体编码基因相应区段的扩增及测序服务由诺禾致源生物信息公司完成。 细菌多样

性的 测 定 参 考 Ｃａｐｏｒａｓｏ 等［２９］ 的 方 法， 扩 增 细 菌 １６Ｓ ｒＤＮＡ Ｖ４ 区 段， 引 物 为 ５１５Ｆ （ ５′⁃
ＧＴＧＣＣＡＧＣＭＧＣＣＧＣＧＧＴＡＡ⁃３′）和 ８０６Ｒ（５′⁃ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ⁃ ３′）。 真菌多样性采用 ＩＴＳ１ 区段

进行测序分析。 引物为 ＩＴＳ５⁃ １７３７Ｆ （ＧＧＡＡＧＴＡＡＡＡＧＴＣＧＴＡＡＣＡＡＧＧ）。 ＤＮＡ 扩增条件为 ９８ ℃ 预变性 １
ｍｉｎ，９８ ℃变性 １０ ｓ，５０ ℃退火 ３０ ｓ，７２ ℃延伸 ６０ ｓ，３０ 个循环，７２ ℃延伸 ５ ｍｉｎ 。 测序采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ
平台。
１．５　 数据统计和分析

所测得原始序列截去 Ｂａｒｃｏｄｅ 序列和引物序列后，经 ＦＬＡＳＨ 拼接获得原始 Ｔａｇｓ 数据。 原始 Ｔａｇｓ 经

ＱＩＩＭＥ 过滤处理获得高质量 Ｔａｇｓ 数据（ＣｌｅａｎＴａｇｓ），并与数据库进行比对检测嵌合体序列，最终获得有效数据

（Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ Ｔａｇｓ）。 以 ９７％相似性为依据，利用 ＵＰＡＲＳＥ ｐｉｐｅｌｉｎｅ 软件（Ｖ７．０．１００１）将各序列聚类成为 ＯＴＵｓ。
为获得土壤样品中微生物物种的多样性信息，使用 ｃｌｕｓｔｅｒ 软件对所得序列进行聚类，并利用 ＲＤＰ ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ
（Ｖ２．２）软件与数据库进行物种注释，统计每个样品在各分类水平上的构成。

相关性分析采用 ＳＡＳ ９．０ 软件处理，图片利用 Ｅｘｃｅｌ ２０１３ 和 ＣＡＮＯＣＯ ５．０ 制作。

２　 结果与分析

２．１　 土壤性质

不同树叶处理的 ３ 年生人参经过一个生育期后，土壤基础理化性质如表 ２。 添加树叶处理的土壤（处理

Ａ、Ｂ、Ｃ、Ｄ 和 Ｅ）ｐＨ 值均高于对照土壤 ｐＨ 值 ５．９１（Ｐ＜０．０５）。 不同处理下土壤容重由对照 ０．９６ ｇ ／ ｃｍ３分别降

低至处理 Ａ ０．９０ ｇ ／ ｃｍ３、处理 Ｃ ０．９５ ｇ ／ ｃｍ３、处理 Ｄ ０．９４ ｇ ／ ｃｍ３及处理 Ｅ ０．９５ ｇ ／ ｃｍ３。 添加不同树叶后土壤有

机碳和全氮含量变化范围分别为 ２０．２０—２８．９０ ｇ ／ ｋｇ 和 ２．２０—４．１１ ｇ ／ ｋｇ。 不同树叶处理 Ｃ ／ Ｎ 显著低于对照

（Ｐ＜０．０５），而微生物量碳氮、速效氮磷含量显著增加，其中处理 Ａ、Ｂ 和 Ｃ 土壤微生物量碳含量高于处理 Ｄ、
Ｅ，处理 Ｅ 中微生物量氮含量最高，处理 Ａ、Ｄ、Ｃ、Ｂ 中微生物量氮含量依次降低，但均显著高于对照（Ｐ＜０．０５）。

４ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３８ 卷　
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表 ２　 土壤基础理化性质

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｏｉｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃ ｏｆ ａｄｄｉｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅｅ ｌｅａｖｅｓ

指标 Ｉｎｄｅｘｅｓ Ａ Ｂ Ｃ Ｄ Ｅ Ｆ

ｐＨ ６．２４±０．０７ｃｄ ６．６８±０．１４ａ ６．１９±０．０３ｃ ６．４４±０．０３ｂｃ ６．５７±０．０２ａｂ ５．９１±０．２４ｄ

容重 Ｓｏｉｌ ｂｕｌｋ ／ （ｇ ／ ｃｍ３） ０．９０±０．０１ａ ０．９６±０．０４ａ ０．９５±０．０４ａ ０．９４±０．０５ａ ０．９５±０．０５ａ ０．９６±０．０１ａ

有机碳 Ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ２１．２７±０．２０ｂ ２０．２０±０．０９ａｂ ２５．１９±０．１４ａｂ ２４．３８±０．９１ａｂ ２８．９０±０．５４ａ ２０．６６±０．３２ｂ

全氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ３．２０±０．０３ｂｃ ２．６６±０．１４ｃｄ ３．１８±０．０１ｂｃ ３．２７±０．０２ｂ ４．１１±０．０６ａ ２．４８±０．１１ｄ

Ｃ ／ Ｎ ６．６５±０．０４ｄ ７．６４±０．４０ｃｄ ７．９１±０．０８ａｂ ７．４６±０．２９ｂｃ ７．０４±０．２１ｃｄ ８．３５±０．３１ａ

微生物量碳
Ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） １４５．９０±１．９０ａ １４２．８９±１．２７ａ １４３．６２±３．５９ａ １３５．３７±３．７０ｂ １２６．４８±０．４９ｃ １１５．０８±０．７６ｄ

微生物量氮
Ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） １６．１４±０．４８ｂ ８．８３±０．７２ｄ １０．７７±０．２７ｃｄ １１．６８±０．３０ｃ ３１．３２±０．４７ａ ７．４０±０．１１ｅ

碱解氮 Ａｍｍｏｎｉａｃａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） １８８．３８±０．５９ａ １６４．８７±１．１２ｄ １８５．４６±１．１４ａ １７３．０５±０．７１ｂ １６９．７５±０．９８ｃ １５６．２１±１．１６ｅ

速效磷 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） ２９．３３±０．３８ｄ ３２．０７±０．５２ｃ ３０．６６±０．３５ｃｄ ３７．５９±０．０９ａ ５２．８０±１．２６ａ ２４．６６±０．４３ｅ

有效钾 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） ２０６．８６±１．１２ｂ １４０．７１±２．５９ｄ １８５．０７±３．７０ｃ １４２．５１±３．４３ｄ １２８．６７±０．７６ｅ ２１６．２３±１．３１ａ

　 　 注：表中数值为平均值± 标准误 （ｎ＝ ３），同一行不同小写字母表示不同处理在 ０．０５ 水平下达到显著差异水平

２．２　 测序数据的基本分析

以不同树叶处理的 １８ 个人参土壤样品为研究对象，１６Ｓ ｒＤＮＡ 测序得到 １４７８９２２ 个 ｒｅａｄｓ，而 ＩＴＳ１ 测序得

到 １２５０２２２ 个 ｒｅａｄｓ。 以 ９７％相似性为依据，过滤处理获得高质量序列，其中 １６Ｓ ｒＤＮＡ 分析共得到 １３６７０８２
条序列，单个土壤样品中变化范围为从 ２９５７２ 条至 ２３６０４４ 条，而 ＩＴＳ１ 分析中共得到 ７６１５４４ 条序列，单个土壤

样品变化范围从 ２２７２５ 条至 １２９２５３ 条，以上序列被保留用作进一步分析。 所有样品 １６Ｓ ｒＤＮＡ 测序一共得到

６０６４ 个 ＯＴＵｓ，不同样品 ＯＴＵ 数目变化范围为 ２８９０ 至 ４７５０，ＩＴＳ１ 测序一共得到 １９９０ 个 ＯＴＵｓ，不同样品 ＯＴＵ
数目变化范围为 ４８０ 至 １３７０。

在 １６Ｓ ｒＤＮＡ 所有序列中，其中 ２７３４２ 条（２％）为没有分类的序列，其余的序列在门的水平上由大到小依

次为 Ｐｒｏｔｅｃｂａｃｔｅｒｉａ（４１％）、Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ（１８％）、Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ（１４％）、Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ（８％）、Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ（５％）、
Ｃｒｅｎａｒｃｈａｅｏｔａ（３％）、Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ（３％）、Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ（２％）、Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ（２％）及 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ（２％）（图 １ａ）。 在

纲的水平共鉴定 １１７ 纲，大于 １％的序列共 １９ 个，从大到小依次为 Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ（１８． ０７％，１３． ９９％—
２１．０３％）、 Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ⁃ ６ （ １８． ０７％， ９． ５３％—１２． ３５％）、 Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ （ ９． １１％， ８． ５６％—９． ４９％）、
Ｄｅｌｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ（７．６９％，７．１１％—７．９９）、Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ（６．７２％，６．５８％—７．６６％）、Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ（５．９０％，
５． ３８％—６． ４８％）、 Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ （ ４． ６８％， ４． ２１％—５． ５１％）、 Ａｃｉｄｉｍｉｃｒｏｂｉｉａ （ ３． ２３％， ２． ９４％—３． ５７％）、
Ｃｈｌｏｒａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ（ ２． ９７％， ２． ７１％—３． ３６％）、 Ｔｈａｕｍａｒｃｈａｅｏｔａ （ ２． ８８％， ２． ２５％—３． ７３％）、 Ｇｅｍｍ⁃ １ （ ２． ７９％，
２．５７％—３． １５％）、Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａ （ ２． ６５％， ２． ３３％—２． ８５％）、 Ｔｈｅｒｍｏｌｅｏｐｈｉｌｉａ （ ２． ３１％， ２． ００％—２． ５９％）、 Ｅｌｌｉｎ６５２９
（２．１５％，１． ９７％—２． ２９％）、 Ｓｐｈｉｎｇｏｂａｃｔｅｒｉｉａ （２． ０６％，１． ７６％—２． ３４％）、 Ｓｏｌｉｂａｃｔｅｒｅｓ （２． ０１％，１． ７２％—２． １９％）、
Ｂａｃｉｌｌｉ（１．４２％，０．６１％—２．１３％）、［ Ｓｐａｒｔｏｂａｃｔｅｒｉａ］ （１．２６％，０．９４％—１．６１％）和 ＭＢ⁃Ａ２⁃ １０８（１．１０％，０．９１％—
１．２２％）。 在目的水平上，共鉴定 １７０ 目，大于 １％的序列共 ２０ 个。 在科水平上，共鉴定 ２１３ 科，大于 １％的序

列共 １７ 个。 在属水平上，共鉴定 ２２５ 属，大于 １％的序列共 ５ 个。
而 ＩＴＳ１ 所有序列中，７６１５ 条（１０％）为没有被分类的序列，其余的序列在门的水平上以 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ 所占比

例最大为 ６０％，依次分别为 Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ（２４％）、Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ（５％）和 Ｚｙｇｏｍｙｃｏｔａ（１％）（图 １ｂ）。 在纲的

水平共鉴定 ９８ 纲，大于 １％的序列共 １１ 个，从大到小依次为 Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ（３０．８１％，２１．７７％—４５．８６％）、
Ａｇａｒｉｃｏｍｙｃｅｔｅｓ（２３．７８％，９．５８％—４２．７２％）、Ｅｕｒｏｔｉｏｍｙｃｅｔｅｓ（１１．８３％，６．０２％—２１．４９％）、Ｄｏｔｈｉｄｅｏｍｙｃｅｔｅｓ（３．９９％，
２． ５０％—５． ２３ ）、 Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｅｔｅｓ （ ３． ０８％， ０． １２％—１６． ４２％）、 ＩＳ⁃ｓ⁃Ｃｈａｌａｒａ ｓｐ （ ２． ６３％， ０． ０４％—１０． ３０％）、
Ｌｅｏｔｉｏｍｙｃｅｔｅｓ（ ２． １２％，０． ８４％—４． ６４％）、Ｕｎ⁃ｓ⁃Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ ｓｐ （ １． ８２％，０． ７５％—３． ２９％）、Ｐｅｚｉｚｏｍｙｃｅｔｅｓ （ １． ６０％，
０．０６％—５．１３％）、Ｕｎ⁃ｓ⁃Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ ｓｐ（１．４７％，０．３０％—４．２１％）和 Ｕｎ⁃ｓ⁃ｆｕｎｇａｌ ｅｎｄｏｐｈｙｔｅ（１．１６％，０．１３％—
５．７１％）。 在目的水平上，共鉴定 １９６ 目，大于 １％的序列共 １９ 个。 在科水平上，共鉴定 ３３０ 科，大于 １％的序

５　 １０ 期 　 　 　 孙海　 等：不同树叶凋落物对人参土壤理化性质及微生物群落结构的影响 　
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列共 １９ 个。 在属水平上，共鉴定 ４３５ 属，大于 １％的序列共 ２２ 个。

图 １　 １６Ｓ ｒＤＮＡ （ａ）和 ＩＴＳ１ ｒｅａｄｓ（ｂ）总体分类统计图

Ｆｉｇ．１　 Ｏｖｅｒａｌｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｆｏｒ ａｌｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ １６Ｓ ｒｅａｄｓ（ａ） ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ ＩＴＳ１ ｒｅａｄｓ（ｂ）

图 ２　 不同树叶处理下人参土壤细菌、真菌的聚类分析图

　 Ｆｉｇ．２　 Ｗｅｉｇｈｔｅｄ Ｕｎｉｆｒａｃ ＵＰＧＭＡ ｃｌｕｓｔｅｒ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ

ｌｅａｆ⁃ａｄｄｅｄ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ． Ｔｈｅ ｆｉｇｕｒｅ ｗａｓ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ｂａｓｉｓ ｏｆ

Ｉｌｌｕｍｉｎａ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｄａｔａ

利用聚类分析对不同树叶处理下人参土壤细菌和

真菌群落结构的相似性分析结果（图 ２ａ 和 ２ｂ）。 如图

所示人参细菌群落可以被聚成四组：第一组包括处理 Ｅ
和处理 Ｆ，第二组包括处理 Ａ 和处理 Ｃ，第三组包括处

理 Ｄ，第四组包括处理 Ｂ。 真菌群落同样可以被分成四

组：第一组包括处理 Ｂ 和处理 Ｆ，第二组包括处理 Ｃ 和

处理 Ｄ，第三组包括处理 Ａ；第四组包括处理 Ｅ。 主坐

标分析进一步揭示土壤微生物群落结构组成与添加不

同树叶有关。
在门的水平上，所有树叶凋落物处理人参土壤细菌优势

菌群前五位相同（图 ３ａ），依次为 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ（３５．３８％—
４３．６９８％）、Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ （１７． １０％—２０． ３４％）、 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ
（１２．７７％—１４． ７６％）、Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ （７．８５％—９． ３６％）、
Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ （ ４． ３７％—５． ０２％）。 但 是 细 菌 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ、
Ｃｒｅｎａｒｃｈａｅｏｔａ、 Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ、 Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ、 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ

在不同树叶处理土壤中地位不同。 在门的水平上，人参土壤真菌优势菌群均为 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ，添加树叶处理土

壤中真菌 Ｂａｓｉｄｉｍｏｙｃｏｔａ 丰度为第二位，而对照土壤中真菌 Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ 为第二位（图 ３ｂ）。
为了明确不同树叶处理对土壤微生物的地位的影响，利用 ＳＡＳ ９．０ 软件进行方差分析，结果表明细菌

Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ 在阔叶林树种土壤中丰度显著高于针叶林，而 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 在添加树叶处理中显著高于对照土

壤（Ｐ＜０．０５），可能与树叶在土壤中分解转化有关（图 ４ａ）。 不同树叶处理下，真菌 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ 的丰度赤松树叶

处理与对照之间存在极显著差异，而树叶处理 Ｂ 土壤真菌 Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ 的丰度极显著低于处理 Ｃ、处理 Ｄ 和

处理 Ｅ（Ｐ＜０．０１）（图 ４ｂ 和图 ４ｃ）。 不同树叶处理下土壤细菌 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 和 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ 及真菌 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ
和 Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ 多样性不同，可能是响应特定树叶分解的功能微生物，如 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅ 和 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ 适宜在高

微生物量氮（１２６．４８—１４５．９０ ｍｇ ／ ｋｇ）、全氮（２．６６—４．１１ ｍｇ ／ ｋｇ）及有效磷（２９．３３—５２．８０ ｍｇ ／ ｋｇ）土壤条件下生

存，而 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ 适宜在低有效钾（１２８．６７—２０６．８６ ｍｇ ／ ｋｇ）条件下生存。
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图 ３　 不同树叶处理土壤细菌（ａ）、真菌（ｂ）在门水平上系统分类图

Ｆｉｇ．３　 Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ（ａ） ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ（ｂ） ｒｅａｄｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｅａｆ ａｄｄｉｔｉｏｎ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ａｔ ｔｈｅ ｐｈｙｌｕｍ

ｌｅｖｅｌ， ｕｓｉｎｇ ＲＤＰ ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ

利用 ＬＥｆＳｅ（Ｌｉｎｅ Ｄｉｓｃｒｉｍｉｎａｎｔ Ａｎａｌｙｓｉｓ （ＬＤＡ） Ｅｆｆｅｃｔ Ｓｉｚｅ）在不同处理间不同分类水平进一步寻找具有统

计学差异的 Ｂｉｏｍａｒｋｅｒ（图 ５）。 色木槭树叶凋落物土壤标志性细菌种群为根瘤菌目（Ｒｈｉｚｏｂｉａｌｅｓ），标志性真菌

种群为炭疽菌 Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ＿ａｎｔｈｒｉｓｃｉ。 赤松树叶凋落物土壤标志性真菌包括两个属和两个种，两个属分别为

Ｃｈａｌａｒａ 和 Ｘｅｎｏｐｏｌｙｓｃｙｔａｌｕｍ，两个种分别为 Ｅｘｏｐｈｉａｌａ＿ｅｑｕｉｎａ 和 Ｐｏｄｏｓｐｏｒａ＿ｇｌｕｔｉｎａｎｓ。 胡桃楸树叶凋落物土壤

标志性细菌为红螺菌目 Ｒｈｏｄｏｓｐｉｒｉｌｌａｌｅｓ。 紫椴标志性细菌为鞘氨醇单胞菌属 Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ，标志性真菌为

Ｈａｒｚｉａ＿ａｃｒｅｍｏｎｉｏｉｄｅｓ。 蒙古栎树叶凋落物土壤标志性真菌共有 １ 个科和 ４ 个属，一个科为盘菌科 Ｐｅｚｉｚａｃｅａｅ，４
个属分别为 Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ、Ｐｉｌｉｄｉｅｌｌａ、Ｍｉｎｉｍｅｄｕｓａ 和 Ｔａｌａｒｏｍｙｃｅｓ。
２．３　 土壤性质与微生物多样性的相关性

枯枝落叶是土壤中碳氮主要来源，但是不同树叶对土壤中理化性质及微生物群落结构影响不同，特别是

土壤微生物量碳氮、全氮及速效氮磷钾（表 ２）。 为了揭示土壤理化因子对微生物群落结构的影响，利用

ＣＡＮＯＣＯ ５．０ 对土壤因子 ｐＨ（ｐＨ 值）、ＳＯＣ（土壤有机碳）、ＴＮ（全氮）、Ｃ ／ Ｎ（碳氮比）、ＡＮ（速效氮）、ＡＰ（速效

磷）、ＡＫ （速效钾）、 ＳＭＢＣ （微生物量碳） 和 ＳＭＢＮ （微生物量氮） 与细菌 （ Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ、 Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ、
Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ、 Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ、 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ、 Ｃｒｅｎａｒｃｈａｅｏｔａ、 Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ、 Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ、 Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ 和

Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）及真菌（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ、Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ、Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ 和 Ｚｙｇｏｍｙｃｏｔａ）开展冗余分析（图 ６）。 结果表

明 ＳＭＢＮ、ＴＮ、ＡＰ、ＳＯＣ、ＡＫ、Ｃ ／ Ｎ、ｐＨ 值与细菌 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ、Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ、Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ 及真菌 Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ、
Ｚｙｇｏｍｙｃｏｔａ、Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ 及 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ 相关，受添加树叶种类影响。 不同树叶处理土壤包含不同的微生物

群落结构组成，功能微生物通过地位改变响应不同树叶处理，可能与土壤理化性质有关，特别是土壤中

ＳＭＢＮ、ＴＮ、ＡＰ、ＳＯＣ、ＡＫ、Ｃ ／ Ｎ、ｐＨ 值有关，Ｃｈｕ 等人在中国北方森林土壤微生物中研究发现微生物地位改变

与微生物碳氮密切相关，尽管其他环境因子也可能与微生物群落结构组成有关［３０］。
分析 Ａｘｉｓ１ 的特征值为 ０．７９２８，解释度为 ８３．２４％，Ａｘｉｓ２ 的特征值为 ０．０９５９，解释度为 １０．０７％，Ａｘｉｓ１ 和
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图 ４　 不同处理下土壤主要细菌和真菌丰度差异性

Ｆｉｇ．４　 Ｄｏｍｉｎａｎｔ ｂａｃｔｅｒｉａｌ（ａ） ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ（ｂ，ｃ） ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｇｅｎｅｒａ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

图 ａ 中小写字母表示在 ０．０５ 水平下呈显著差异水平，∗∗表示在 ０．０１ 水平下呈极显著差异水平

Ａｘｉｓ２ 对整体的解释度为 ９３．３１％，且前四个 Ａｘｉｓ 解释度达到 ９９．０４，Ｐ 值为 ０．０４６。

３　 讨论

３．１　 不同树叶处理对土壤理化性质的影响

土壤 ｐＨ 是人参选地的一个关键性指标［１６］，而土壤容重直接影响人参根的形态建成［３１］。 添加不同树叶

处理后土壤容重降低、ｐＨ 提高（表 ２）。 之前研究表明人参生长适宜的条件为容重小于 １ ｇ ／ ｃｍ３、微酸性且具

有高的养分供应能力［３２］。 人参连作土壤呈现 ｐＨ 值降低、养分含量下降、土壤微生物群落结构紊乱［３３］，本研

究中添加不同树叶处理后土壤 ｐＨ 及容重改变可能有助于提高人参生长过程抵抗环境胁迫能力。
添加不同树叶处理后人参土壤有机碳、全氮、速效氮磷含量均增加，但是不同树叶处理增加程度不同。 在

森林生态系统中，落叶分解是促进养分循环的一个重要途径，树种和落叶量直接影响土壤养分含量［３４⁃３５］。 枯

枝落叶被视为土壤有机碳主要来源且影响着有机碳的矿化率，添加树叶后土壤有机碳、全氮及速效氮磷含量

有不同程度增加，特别是添加胡桃楸、紫椴和蒙古栎树叶的 ３ 个处理土壤有机碳增加幅度最大，进一步证实落

叶能够提高土壤养分含量［３６⁃３７］。 其机理可能是树叶通过微生物分解在地球化学循环中产生巨大的碳流，将
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图 ５　 ＬＥｆＳｅ 分析进化分枝图（ａ：细菌，ｂ：真菌）（ＬＤＡ 阈值 ４．０）

Ｆｉｇ．５　 Ｃｌａｄｏｇｒａｍ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ （ ａ） ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ （ ｂ） ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ｖｉａ ＬＥｆＳｅ ｍｅｔｈｏｄ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｓ ｔｈｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ

ａｂｕｎｄａｎｔ ｔａｘａ（ＬＤＡ ｓｃｏｒｅ＝ ４．０）

进化分支图由内至外辐射的圆圈代表了由门至种的分类级别；在不同分类级别上的每一个小圆圈代表该水平下的一个分类，小圆圈直径大

小与相对丰度大小呈正比；着色原则为将无显著差异的物种统一着色为黄色，其他差异物种按该物种所在丰度最高的分组进行着色

树叶中养分归还到土壤中，使其有助于植物生长［３８］。 除此之外，微生物自身繁衍受到碳源和养分的限制，进
而影响树叶分解过程。

添加不同树叶后土壤中微生物量碳氮含量增加，但增加程度不同，其中色木槭对土壤微生物量碳氮增加

效果最明显，这与前人在森林土壤中研究微生物量碳氮一致［５，３９］。 原因可能是添加树叶后为土壤微生物提供

了更多种类的碳源，促进微生物的繁衍［４０］。 土壤 Ｃ ／ Ｎ 被视为土壤质量变化的指示因子，其大小能够反映养

分利用效率、同时与碳氮循环及养分植物有效性有关［４１］，Ｈａｗｋｅ 和 Ｖａｌｌａｎｃｅ［４０］已经证实在土壤微生物参与有

机质分解过程中低 Ｃ ／ Ｎ 促进养分的释放，本研究中添加树叶后土壤中 Ｃ ／ Ｎ 均低于 ８（对照 ８．３６），而有机碳和

土壤速效氮磷含量较高。 进一步说明 Ｃ ／ Ｎ 能够调节土壤微生物繁衍和养分释放之间的平衡。
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３．２　 不同树叶处理对土壤微生物群落结构组成的影响

添加不同树叶处理人参土壤微生物群落结构发生改变，功能微生物地位发生改变。 人参土壤细菌和真菌

群落组成受针叶林和阔叶林分类影响较大，阔叶林之间微生物群落结构组成相近（图 ２）。 其原因可能是阔叶

林树叶分解引入土壤中碳含量比针叶林高，且阔叶林中包含更为丰富的碳源种类，导致了阔叶林下土壤微生

物多样性高于针叶林［４２］。 而针叶林微生物群落组成相对单一，且针叶林土壤中含有大量的不易被微生物利
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图 ６　 不同处理下人参土壤微生物与土壤因子冗余分析

Ｆｉｇ．６　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ （ ＲＤＡ） ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｍｉａｃｒｏｂｉａｌ ｐｈｙｌａ ａｎｄ ｓｅｌｅｃｔ ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｉｎ ａｄｄｉｎｇ ｌｅａｆ

ｌｉｔｔｅｒ ｔｒｅａｔｍｅｎ

变形菌门，Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ；酸杆菌门，Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ；放线菌门，Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ；芽单胞菌门，Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ；厚壁菌门，Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ；泉古菌门，

Ｃｒｅｎａｒｃｈａｅｏｔａ；绿弯菌门，Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ；疣微菌门，Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ；硝化螺旋菌门，Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ；拟杆菌门，Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ；子囊菌门，Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ；担子

菌门，Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ；壶菌门，Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ；接合菌门，Ｚｙｇｏｍｙｃｏｔａ

用的木质素和腐殖酸，分解过程中主要以分解复杂结构有机碳为主的微生物（Ｋ⁃ｓｔｒａｔｅｇｉｓｔｓ）主导［１２］，由于碳源

的种类及含量导致了不同树种微生物集群的改变。

１１　 １０ 期 　 　 　 孙海　 等：不同树叶凋落物对人参土壤理化性质及微生物群落结构的影响 　
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不同树叶处理后人参土壤优势微生物种类相同，但是功能微生物地位发生改变。 选择适宜树种是林下参

护育成败的关键，尽管树叶凋落物对土壤微生物影响的研究较多［４３⁃４４］，但是林下参土壤微生物结构和功能响

应树叶凋落物分解的研究尚属空白。 树叶的分解是影响土壤养分组成和微生物群落结构的重要因素，而不同

的土壤特性可以诱导土壤微生物集群的改变［４５］，本研究中土壤细菌 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 是所有树叶处理中的优势

菌群，被视为树叶分解转化的主要功能细菌，该研究结果与先前研究结果相一致［４６⁃４７］。 除此之外，细菌

Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ 在阔叶林处理下丰度显著高于针叶林（图 ４），而细菌 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ 已被证实是阔叶林分解的关键

细菌［４８］，这有助于进一步评价阔叶林和针叶林对土壤理化性质的影响。 添加树叶后真菌 Ｂａｓｉｄｉｍｏｙｃｏｔａ 和

Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ 地位同样发生改变，与不同树叶所含的有机碳结构复杂程度不同，同时真菌自身繁衍对环境

碳源和氮源的选择性，导致真菌地位的改变，比如真菌 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ 多样性高于对照， Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ 多样性在赤

松树叶处理土壤中高于胡桃楸、紫椴和蒙古栎处理的土壤。
土壤细菌的不同分类水平上，在紫椴树叶凋落物处理土壤中鞘氨醇单胞菌属 Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ 在目、科水平

下特异表达，鞘氨醇单胞菌属可能是紫椴树叶处理的特异细菌。 鞘氨醇单胞菌属已被证实能够分泌过氧化氢

酶、提高植物抗逆性，被视为植物益生菌［４９］，该细菌属可能与林下参高抗逆性有关。 不同树叶处理下土壤真

菌在不同分类水平上特异表达。 炭疽菌 Ｃｏｌｌｅｔｏｔｒｉｃｈｕｍ＿ａｎｔｈｒｉｓｃｉ 为色木槭凋落物特异土壤真菌［５０］，疽菌是引

起人参炭疽病的主要致病菌，需要警惕。 赤松凋落物土壤真菌包括两个属（Ｃｈａｌａｒａ 和 Ｘｅｎｏｐｏｌｙｓｃｙｔａｌｕｍ）和两

个种（Ｅｘｏｐｈｉａｌａ＿ｅｑｕｉｎａ 和 Ｐｏｄｏｓｐｏｒａ＿ｇｌｕｔｉｎａｎｓ），目前相关功能并不清楚，可能与针叶林分解有关。 Ｈａｒｚｉａ＿
ａｃｒｅｍｏｎｉｏｉｄｅｓ 为紫椴树叶凋落物特异真菌。 在属水平上，Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ、Ｐｉｌｉｄｉｅｌｌａ、Ｍｉｎｉｍｅｄｕｓａ 和 Ｔａｌａｒｏｍｙｃｅｓ 为
蒙古栎土壤特异真菌，该菌属可能参与凋落物的分解。

４　 结论

土壤理化性质和土壤微生物群落结构组成受不同树叶添加物影响，尽管不同树叶添加后对优势微生物种

群改变不大，但是功能微生物地位发生改变。 添加不同树叶后提高了土壤中微生物量碳氮含量、增加土壤速

效氮磷含量，同时改变土壤 ｐＨ 值和容重；１８ 个土壤样品基因组，经 １６Ｓ 和 ＩＴＳ 测序分别得到 ６０６４ 和 １９００ 个

ＯＵＴｓ。 其中细菌涵盖了 ４２ 门、１１７ 纲、１７０ 目、２１３ 科、２２５ 属，真菌涵盖了 ２４ 门、９８ 纲、１９６ 目、３３０ 科、４３５ 属。
细菌 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 是树叶分解的关键微生物。 而细菌 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ 和真菌 Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ 可能是区别阔叶林和

针叶林树种的关键微生物，真菌 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ 是针叶林分解的功能微生物。 从不同分类水平上得到特定树叶凋

落物的特异细菌和真菌，不同树叶处理下人参土壤功能微生物的位置及多样性的改变均与土壤因子有关。 通

过进一步分析不同树叶对土壤理化性质及微生物群落结构组成的影响，将有助于模拟森林土壤微生物分布、
繁衍及多样性，对于林下参选地和农田栽参土壤微生物改良具有实践意义。
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