
第 ３８ 卷第 １６ 期

２０１８ 年 ８ 月

生 态 学 报

ＡＣＴＡ ＥＣＯＬＯＧＩＣＡ ＳＩＮＩＣＡ
Ｖｏｌ．３８，Ｎｏ．１６
Ａｕｇ．，２０１８

ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

基金项目：中央级公益性科研院所基本科研业务费专项（ＣＡＦＹＢＢ２０１６ＳＹ０１５，ＣＡＦＹＢＢ２０１６ＳＹ０１３）

收稿日期：２０１７⁃０７⁃１３； 　 　 网络出版日期：２０１８⁃００⁃００

∗通讯作者 Ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ａｕｔｈｏｒ．Ｅ⁃ｍａｉｌ： ｚｌｘｃａｆ＠ １６３．ｃｏｍ

ＤＯＩ： １０．５８４６ ／ ｓｔｘｂ２０１７０７１３１２７５

雷蕾，肖文发，曾立雄，黄志霖，高尚坤， 张维诚，王松．马尾松林土壤微生群落结构对不同营林处理的响应．生态学报，２０１８，３８（１６）：　 ⁃ 　 ．
Ｌｅｉ Ｌ， Ｘｉａｏ Ｗ Ｆ， Ｚｅｎｇ Ｌ Ｘ， Ｈｕａｎｇ Ｚ Ｌ， Ｇａｏ Ｓ Ｋ， Ｚｈａｎｇ Ｗ Ｃ， Ｗａｎｇ Ｓ．Ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ Ｐｉｎｕｓ ｍａｓｓｏｎｉａｎａ ｆｏｒｅｓｔ ｕｎｄｅｒ ｖａｒｉｏｕｓ ｆｏｒｅｓｔ
ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｐｒａｃｔｉｃｅｓ．Ａｃｔａ Ｅｃｏｌｏｇｉｃａ Ｓｉｎｉｃａ，２０１８，３８（１６）：　 ⁃ 　 ．

马尾松林土壤微生群落结构对不同营林处理的响应
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１ 中国林业科学研究院森林生态环境与保护研究所 国家林业局森林生态环境重点实验室，北京　 １０００９１
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摘要：以不同营林处理措施（对照、除灌、采伐 １（１５％）、采伐 ２（７０％）后不同时期（处理后 ２ 个月，２０１３ 年 １２ 月；处理后 １５ 个月，
２０１４ 年 １２ 月）三峡库区马尾松飞播林为研究对象，采用磷脂脂肪酸分析法对其土壤微生物生物量、微生物群落结构进行测定，
同时比较了不同处理土壤理化性质特征，结果表明：１）处理后 １ 年，除丛枝菌根真菌外，除灌、采伐 １ 和采伐 ２ 微生物群落各类

群生物量以及总生物量与对照相比均呈现减少的趋势，而在处理后初期并无规律性变化；２）主成分分析表明（ＰＣＡ）不同处理

措施在实施后初期并未对微生物群落结构产生显著影响，而在处理后 １ 年，除灌和采伐 １、采伐 ２ 的微生物群落结构显著区别于

对照，且与土壤微生物群落多样性相关的 ２ 个主成分分别解释变量变化的 ５０．４０％和 ２６．７０％；３）２０１３ 年真菌生物标记（２０：１
ｗ９ｃ）与主成分 １ 极显著相关，而在 ２０１４ 年与主成分 １ 极显著相关的生物标记物变为革兰氏阴性细菌（１６：１ｗ７ｃ）；４）冗余度分

析表明，土壤湿度、土壤温湿度比值、土壤微生物熵（微生物量碳（ＭＢＣ） ／土壤有机碳（ＳＯＣ））是影响不同时期微生物群落结构

的显著环境因子（Ｐ＜０．０５）。
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ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ， ａｎｄ ７ ＰＬＦＡｓ （Ｍｅｌ１６：０， １６：１ｗ５ｃ， １４：０， １６：０， ｃｙ１７：０， １６：１ｗ７ｃ， ｉ１４：０） ｐｌａｙｅｄ ａ ｍａｊｏｒ ｒｏｌｅ ｉｎ ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ
ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ｉｎ ２０１４． Ｔｈｅ ｆｕｎｇｉ （２０： １ｗ９ｃ） ＰＬＦＡｓ ｐｌａｙｅｄ ｔｈｅ ｍｏｓｔ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｒｏｌｅ ｉｎ ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ
ｉｎ ２０１３ ａｎｄ ｗａｓ ｒｅｐｌａｃｅｄ ｂｙ ｇｒａｍ ｎｅｇａｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ （１６：１ｗ７ｃ） ＰＬＦＡｓ ｉｎ ２０１４． Ｓｏｉｌ ｍｏｉｓｔｕｒｅ， ｒａｔｉｏ ｏｆ ｓｏｉｌ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ａｎｄ
ｓｏｉｌ ｍｏｉｓｔｕｒｅ， ａｎｄ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｑｕｏｔｉｅｎｔ （ｒａｔｉｏ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ） ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ
ｆａｃｔｏｒｓ ｒｅｇｕｌａｔｉｎｇ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｔｉｍｅｓ （Ｐ＜０．０５）， ａｓ ｒｅｖｅａｌｅｄ ｂｙ ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ
ａｎａｌｙｓｉｓ （ＲＤＡ）．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： Ｐｉｎｕｓ ｍａｓｓｏｎｉａｎａ ｆｏｒｅｓｔ； ｆｏｒｅｓｔ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔｓ； ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ； ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ；
ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

多样的森林类型和不同营林措施的干扰造成了森林土壤碳库维持机制、碳固定过程研究较大的不确定

性［１］。 土壤微生物是土壤中物质转化的动力，对土壤有机质的分解起着重要作用［２⁃４］，且对环境变化十分敏

感［５］。 森林采伐等对森林生态系统产生干扰的经营措施极可能会通过改变地上植被组成、凋落物和根系分

泌物等有机质碳输入的数量和化学成分，影响微生物的底物获取和微生物过程［６⁃７］，从而作用于土壤有机碳

的分解与转化，引起土壤碳排放的变异［２， ８⁃９］。 近些年来许多学者针对森林经营特别是采伐措施对土壤碳排

放的影响进行了大量研究［１０⁃１２］，但对于采伐干扰后微生物的响应研究有限［１３］，深入分析森林采伐后微生物过

程的变化是探讨森林采伐对于土壤碳库的影响机制的关键部分，是评估采伐干扰对森林土壤碳库过程的影响

机制的重点与难点［１２］。
马尾松（Ｐｉｎｕｓ ｍａｓｓｏｎｉａｎａ）是中国南方主要造林树种，是三峡库区分布面积最大的森林类型［１４⁃１６］，但由于

本区域马尾松林经营粗放且人为干扰强烈，低产林大面积存在，这可能是本区域森林生态系统碳密度偏低的

主要可能原因。 因此，在三峡库区开展马尾松林的经营试验，并对经营后马尾松林的土壤碳库动态、碳固定过

程的微生物因子进行长期连续的监测和调查十分必要。 本研究以三峡库区人为管理后马尾松飞播林为研究

对象，对营林处理后（对照（未采伐），除灌（清除灌丛），采伐 １（强度 １５％）和采伐 ２（强度 ７０％））不同时期（处
理后初期（２０１３ 年 １２ 月）和处理后 １５ 个月（２０１４ 年 １２ 月））的土壤微生物生物量、微生物群落结构组成以及

土壤温湿度等环境因子进行了测定。 我们假设认为地上植被组成的改变造成了土壤微生物群落结构的差异

性，通过分析不同营林处理的马尾松林土壤微生物因子的变化情况及其主要影响因子，以期为深入认识营林

干扰措施对土壤碳排放过程的微生物影响机制提供科学依据。

２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３８ 卷　
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１　 研究区概况

研究地点位于湖北省秭归县三峡库区九岭头林场，地理位置 ３０°５９′Ｎ，１１０°４７′Ｅ，海拔 １５６—２０３０．６ ｍ，年
均气温 １６．９℃，年降水量 １０００—１２５０ ｍｍ，多集中于 ４—９ 月，属于亚热带大陆性季风气候。 土壤类型以黄壤、
黄棕壤为主［１６］。 调查样地内马尾松林为 ７０ 年代飞播造林，样地内林木分布均匀，马尾松为主要优势种，盖度

为 ８０％，伴生有少量光皮桦 （ Ｂｅｔｕｌａ ｌｕｍｉｎｉｆｅｒａ）、漆树 （ Ｔｏｘｉｃｏｄｅｎｄｒｏｎ ｖｅｒｎｉｃｉｆｌｕｕｍ）、 杉木 （ Ｃｕｎｎｉｎｇｈａｍｉａ
ｌａｎｃｅｏｌａｔａ）。 灌木主要有火棘（Ｐｙｒａｃａｎｔｈａ ｆｏｒｔｕｎｅａｎａ）、胡枝子（Ｌｅｓｐｅｄｅｚａ ｂｉｃｏｌｏｒ）、木姜子（Ｌｉｔｓｅａｐｕｎｇｅｎｓ）等，草
本主要有狗脊 （Ｗｏｏｄｗａｒｄｉａ ｊａｐｏｎｉｃａ）、苔草 （Ｃａｒｅｘ ｔｒｉｓｔａｃｈｙａ）、三脉紫菀 （ Ａｓｔｅｒ ａｇｅｒａｔｏｉｄｅｓ）、中日金星蕨

（Ｐａｒａｔｈｅｌｙｐｔｅｒｉｓ ｎｉｐｐｏｎｉｃａ）等。
三峡库区马尾松林主要受到大树的采伐和林下灌丛清除 ２ 种措施的干扰，但在采伐灌丛过程中，当地居

民也会采伐林内新更新的光皮桦、杉木等，因此在 ２０１３ 年 ９ 月根据上述常见的营林干扰措施，在三峡库区九

岭头林场设置了 ３ 种营林干扰类型，分别为除灌（ＳＭ）措施清除样地内所有灌木，并对灌木清理中产生的剩余

物（灌丛枝叶等）进行仔细清除；采伐 １（Ｈ１）措施清除样地内径阶在 ４ ｃｍ 以上的非马尾松（主要为光皮桦、漆
树、杉木，包括部分高大灌木，如木姜子、火棘等），强度为 １５％（按胸高断面积计算）；采伐 ２（Ｈ２）措施清除样

地内平均胸径（１７．９ ｃｍ）以上的马尾松，强度为 ７０％。 本实验样地设置于经营后的马尾松飞播林内，样地内采

用典型采样法，在除灌、采伐 １、采伐 ２ 分别设立 ３ 块 ２０ ｍ×２０ ｍ 固定样地，同时在固定样地相邻处，土壤条件

基本相同的林地，设置对照固定样地 ３ 块（２０ ｍ×２０ ｍ）。 伐木作业采用人力油锯伐木，仅对采伐的树干进行

了移除，不对采伐产生的剩余物如枝叶等进行清除。 各种经营措施并未对活地被层草本以及地表枯落物进行

任何处理，上述营林措施于 ２０１３ 年 １０ 月中旬完成（样地具体特征详见前期研究表 １［１５］ ），且观测期内每隔半

年定期对除灌样地内灌丛进行清除。

表 １　 表征微生物类群的 ＰＬＦＡ

Ｔａｂｌｅ １　 ＰＬＦＡ ｍａｒｋｅｒｓ ｆｏｒ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｇｒｏｕｐｓ

微生物类型 Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｇｒｏｕｐ ＰＬＦＡ 标记
Ｓｐｅｃｉｆｉｃ ＰＬＦＡ ｍａｒｋｅｒｓ

细菌 Ｂａｃｔｅｒｉａ
１４：０，１５：０，１６：０，１７：０，１６：１２ＯＨ， ｉ１４：０， ｉ１５：０， ａ１５：０， ｉ１６：０， ｉ１７：０， ａ１７：０，１６：
１ｗ７ｃ，ｃｙ１７：０，１８：１ｗ７ｔ，ｃｙ１９：０，１６：１ｗ９ｃ，１７：１ｗ８ｃ［４， １７⁃１８］

放线菌 Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅｓ Ｍｅ１６：０， Ｍｅ１７：０， Ｍｅ１８：０［６］

丛枝菌根真菌 Ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇｉ １６：１ｗ５ｃ

革兰氏阳性菌 Ｇｒａｍ⁃ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉ１４：０， ｉ１５：０， ｉ１６：０， ｉ１７：０， ａ１５：０， ａ１７：０

革兰氏阴性菌 Ｇｒａｍ⁃ｎｅｇａｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ １６：１ｗ７ｃ， ｃｙ１７：０， １８：１ｗ７ｔ， ｃｙ１９：０［３］

真菌 Ｆｕｎｇｉ １８：１ ｗ９ｃ；２０：１ ｗ９ｃ；１８：２ ｗ６，９ｃ

２　 研究方法

２．１　 土壤样品采集与相关指标分析

在固定样地内随机设置 ３ 个观测小区（１ ｍ×１ ｍ），于处理后初期（２０１３ 年 １２ 月），处理后 １５ 个月（２０１４
年 １２ 月），使用土钻对观测小区 ０—１０ ｃｍ 土壤取 ３ 个土样，同一固定样地同层混合。 将采集的部分新鲜土样

过 ２ ｍｍ 筛，一部分－８０℃保存，采用磷脂脂肪酸方法（ｐｈｏｓｐｈｏｌｏｐｉｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ， ＰＬＦＡ）对微生物群落结构（ｓｏｉｌ
ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ，ＳＭＣ）进行测定和分析［１７］，根据不同 ＰＬＦＡ 确定微生物类群，每种类群的 ＰＬＦＡ 生物量采

用 ｎｍｏｌ ／ ｇ 干土进行表述，表征不同类群的 ＰＬＦＡ 标记如表 １ 所示，主要分为细菌（Ｂ）、放线菌（ＡＣＴ）、丛枝菌

根真菌（ＡＭＦ）、革兰氏阳性菌（ＧＰ）、革兰氏阴性菌（ＧＮ）以及真菌（Ｆ）。 一部分过筛的新鲜土样置于 ４℃冰

箱保存并于一周内采用氯仿熏蒸浸提法测定土壤微生物量碳（ＭＢＣ）、微生物量氮（ＭＢＮ） ［１７］。 一部分过筛的

新鲜土样通过 ＫＣＬ 溶液浸提后采用流动分析仪测定铵态氮、硝态氮。 剩余样品风干通过重铬酸钾外加热法

３　 １６ 期 　 　 　 雷蕾　 等：马尾松林土壤微生群落结构对不同营林处理的响应 　
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测定土壤有机碳（ＳＯＣ），凯氏定氮法测定全氮（ＴＮ），ｐＨ 采用玻璃电极法测定［１９］。 用土壤温湿度测定仪器

（Ｗａｔｃｈｄｏｇ ２０００ ｓｅｒｉｅｓ ｗｅａｔｈｅｒ ｓｔａｔｉｏｎｓ）测定 ０—１０ ｃｍ 土壤温度湿度。
２．２　 数据统计分析

利用单因素方差分析（ｏｎｅ⁃ｗａｙ ＡＮＯＶＡ）检验不同采伐处理方式下土壤微生物生物量和土壤理化性质的

差异（Ｐ＜０．０５），利用双因素方差分析（ｔｗｏ⁃ｗａｙ ＡＮＯＶＡ）检验采伐处理方式和处理时间对于土壤理化指标、微
生物生物量和各类微生物 ＰＬＦＡ 含量的影响。 同时采用主成分分析（ＰＣＡ）和冗余度分析（ＲＤＡ）检验不同处

理样地 ＳＭＣ 结构的差异及其与土壤理化性质的关系。 主成分和冗余度分析均在软件 Ｃａｎｏｃｏ ４．５ 中进行，其
余分析处理在 ＳＰＳＳ １９．０ 中进行，用 ＳｉｇｍａＰｌｏｔ １２．５ 软件作图。

３　 结果与分析

３．１　 土壤微生物生物量对不同采伐处理的响应

在干扰后初期（２０１３ 年 １２ 月），各处理间土壤微生物总 ＰＬＦＡｓ 和各类微生物 ＰＬＦＡｓ 差异并不显著（图
１）。 但在 ２０１４ 年 １２ 月，与 ＣＫ 相比，ＳＭ、Ｈ１ 与 Ｈ２ 的放线菌呈现出降低的趋势，且 Ｈ１ 与 Ｈ２ 均达到显著水平

（Ｐ＜０．０５，图 １Ｇ）。 在 ２０１４ 年，除 ＡＭＦ 外，ＳＭ、Ｈ１、Ｈ２ 土壤微生物总生物量以及各类群生物量均呈现降低的

趋势。 综合 ２ 年数据可知，处理方式对土壤微生物量无显著影响，而处理时间显著影响了土壤微生物总

ＰＬＦＡｓ、放线菌 ＰＬＦＡｓ 和真菌 ＰＬＦＡｓ。 处理方式与处理时间对总 ＰＬＦＡｓ 与各类菌群 ＰＬＦＡｓ 均无显著的交互

作用（表 ２）。

表 ２　 处理方式、处理时间及其交互作用对土壤微生物量的影响

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ， ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｙｅａｒ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ ｏｎ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ

变量 Ｖａｒｉａｂｌｅｓ
处理方式
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

处理时间
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｙｅａｒ

交互作用
Ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ

Ｆ Ｐ Ｆ Ｐ Ｆ Ｐ

总 ＰＬＦＡｓ Ｔｏｔａｌ ＰＬＦＡｓ ０．３８８ ０．７６３ ４５．２３４ ＜０．００１ ０．９４８ ０．４４１

放线菌 ＰＬＦＡｓ Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅｓ ＰＬＦＡｓ ２．７０３ ０．０８０ １１．５４７ ０．００４ ２．０３２ ０．１５０

丛枝菌根真菌 ＰＬＦＡｓ Ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇｉ ＰＬＦＡｓ ０．３００ ０．８２５ ３．２４９ ０．０９０ ０．０６３ ０．９７９

革兰氏阳性细菌 ＰＬＦＡｓ Ｇｒａｍ⁃ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ＰＬＦＡｓ １．８３８ ０．１８１ ３．９０４ ０．０６６ １．４２５ ０．２７２

革兰氏阴性细菌 ＰＬＦＡｓ Ｇｒａｍ⁃ｎｅｇａｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ＰＬＦＡｓ ０．６６７ ０．５８５ ３．９０６ ０．０６６ １．４１０ ０．２７６

细菌 ＰＬＦＡｓ Ｂａｃｔｅｒｉａ ＰＬＦＡｓ ０．９３２ ０．４４８ ３．５３１ ０．０７９ １．４７８ ０．２５８

真菌 ＰＬＦＡｓ Ｆｕｎｇｉ ＰＬＦＡｓ ０．１２１ ０．９４７ ５．６３４ ０．０３０ ０．３０６ ０．８２１

３．２　 土壤微生物群落结构对不同采伐处理的响应

土壤微生物群落的磷脂脂肪酸相对丰度是评价微生物群落结构变化的重要指标。 对不同处理和处理时

间下土壤中所提取的 ２０ 种磷脂脂肪酸进行主成分分析，结果显示，在处理后初期（２０１３ 年 １２ 月），各处理微

生物群落结构并无显著差异，第 １、２ 主成分的贡献率分别为 ６０．９％、１７．４％。 而在 ２０１４ 年，ＣＫ 与其他处理的

微生物群落结构存在显著差异，不同乔木层采伐处理（Ｈ１ 和 Ｈ２）之间微生物群落差异不显著（图 ２）。
通过对主成分的因子载荷分析可知（表 ３），２０１３ 年与 ＰＣ１ 显著相关的微生物 ＰＬＦＡ 生物标记类型的有 ５

种，２０１４ 年 ＰＣ１ 显著相关的微生物 ＰＬＦＡ 生物标记类型增至 ７ 种。 处理后 １ 年，真菌（２０：１ｗ９ｃ）对 ＰＣ１ 的贡

献作用降低，细菌（１４：０，１６：０，ｃｙ１７：０，ｉ１４：０）对 ＰＣ１ 的贡献作用增大。 ２０１３ 年真菌生物标记（２０：１ ｗ９ｃ）与
ＰＣ１ 极显著相关，而在 ２０１４ 年与 ＰＣ１ 极显著相关的生物标记物变为革兰氏阴性细菌（１６：１ｗ７ｃ）。 不同处理

时间，对 ＰＣ２ 起显著作用的微生物 ＰＬＦＡ 生物标记物类型均有 ４ 种，细菌对 ＰＣ２ 起极显著作用，只是标记物

类型因处理时间而有所改变（表 ３）。 处理方式对放线菌和革兰氏阳性细菌影响显著，处理时间对革兰氏阴性

细菌和总细菌相对丰度影响显著，处理时间和处理方式对放线菌相对丰度存在显著的交互作用（表 ４）。
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图 １　 土壤微生物 ＰＬＦＡｓ对不同采伐方式的响应

Ｆｉｇ．１　 Ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｆｏｒ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ＰＬＦＡｓ ｏｆ ｔｏｐ ｓｏｉｌ ｔｏ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

不同字母代表 ＰＬＦＡｓ 在该调查时间不同处理间的差异显著，误差线为标准误（ｎ＝ ３），下同。

３．３　 不同处理方式对土壤性质的影响

各处理的土壤 ｐＨ、ＴＮ、ＳＯＣ 以及土壤微生物熵（ＭＢＣ ／ ＳＯＣ）指标在不同处理时间并未呈现出显著差异

（图 ３Ａ，３Ｄ，３Ｆ，３Ｊ）。 处理方式显著影响了土壤 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ、ＮＯ－

３ ⁃Ｎ、Ｃ ／ Ｎ、Ｗ 以及 Ｔ ／ Ｗ（表 ５）。 与 ＣＫ 相比，营林

处理后 ＮＯ－
３ ⁃Ｎ 呈现减少的趋势（图 ３Ｂ）。 Ｈ２ 的土壤 Ｔ 以及 Ｔ ／ Ｗ 显著区别于 ＣＫ（图 ３Ｇ，３Ｉ）。 土壤其他理化

性质并未出现统一的规律性变化。 不同处理时间的土壤 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ、Ｃ ／ Ｎ、Ｔ、Ｗ、Ｔ ／ Ｗ 以及 ＭＢＣ ／ ＳＯＣ 差异显著。

处理方式和处理时间仅对土壤 Ｃ ／ Ｎ、Ｔ 以及土壤 Ｔ ／ Ｗ 存在交互作用（表 ５）。
３．４　 土壤微生物群落结构与土壤理化性质

对 ４ 种处理 ２ 个观测时间的土壤微生物群落结构与土壤理化性质的冗余度分析（ＲＤＡ）表明，１０ 个土壤

理化性质变量在 ２０１３ 年和 ２０１４ 年分别共同解释了土壤微生物群落结构变化的 ７７．９％和 ７６．５％（图 ４）。 蒙卡

洛检验结果显示，土壤温湿度比值、土壤湿度是显著影响 ２０１３ 年微生物群落结构的主要因子；土壤湿度、土壤

微生物熵是显著影响 ２０１４ 年微生物群落结构的主要因子。 结合微生物群落结构主成分载荷因子分析可知
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图 ２　 不同处理土壤微生物磷脂脂肪酸相对丰度主成分分析

Ｆｉｇ．２　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ Ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ Ａｎａｌｙｓｉｓ （ＰＣＡ） ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ＰＬＦＡｓ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

（表 ３），不同处理时间，土壤湿度均与主成分分析中 ＰＣ１ 显著相关的微生物 ＰＬＦＡ 生物标记类型呈现显著负

相关关系，而土壤温湿度比、ＭＢＣ ／ ＳＯＣ 与其呈现显著正相关关系（图 ４）。

表 ３　 主成分载荷因子

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｌｏａｄｉｎｇ ｆａｃｔｏｒｓ ｏｆ ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ

微生物类型
Ｔａｘｏｎｏｍｉｃｇｒｏｕｐ

ＰＬＦＡ 标记
Ｓｐｅｃｉｆｉｃ ＰＬＦＡ

ｍａｒｋｅｒｓ

２０１３ ２０１４

主成分 １
ＰＣ１

主成分 ２
ＰＣ２

主成分 １
ＰＣ１

主成分 ２
ＰＣ２

（６０．９％） （１７．４％） （５０．４％） （２６．７％）

放线菌 Ｍｅｌ１７：０ －０．２１ ０．６４∗ ０．０９ ０．３６

Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅｓ Ｍｅｌ１６：０ ０．５４∗ －０．０３ ０．４９∗ ０．３６

丛枝菌根真菌
Ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇｉ １６：１ｗ５ｃ ０．６０∗ －０．３３ ０．６３∗ －０．７０

细菌 １４：０ －０．１２ ０．６３∗ ０．６４∗ ０．２６

Ｂａｃｔｅｒｉａ １６：０ －０．４８ ０．１６ ０．６７∗ ０．１４

１７：０ －０．１９ －０．１４ ０．４６ ０．４８∗

１６：１ ２ＯＨ ０．４７ ０．４６ －０．５７ ０．７６∗∗

１６：１ ｗ９ｃ －０．３６ ０．８４∗∗ －０．６１ ０．１３

１７：１ ｗ８ｃ －０．３８ ０．１５ ０．４６ ０．６２∗

革兰氏阴性细菌 ｃｙ１７：０ ０．４０ －０．３７ ０．６３∗ ０．５７∗

Ｇｒａｍ⁃ｎｅｇａｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ １６：１ ｗ７ｃ ０．５１∗ －０．１５ ０．７６∗∗ ０．２７

革兰氏阳性细菌 ｉ１４： ０ ０．３７ ０．１９ ０．５５∗ ０．２４

Ｇｒａｍ⁃ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉ１５：０ ０．２６ ０．６９∗ ０．４１ ０．２５

ａｌ１５：０ ０．４８ ０．３５ ０．４４ ０．３０

ｉ１６：０ ０．０３ ０．６８∗ －０．０１ ０．２６

ｉ１７：０ ０．４１ ０．０５ ０．３９ ０．１４

ａｌ１７：０ ０．６２∗ －０．２６ ０．４０ ０．２３

真菌 １８：１ ｗ９ｃ －０．９８ ０．００ －０．９０ －０．４２

Ｆｕｎｇｉ ２０：１ ｗ９ｃ ０．９３∗∗ ０．１８ －０．０９ －０．１６

１８：２ ｗ６，９ｃ －０．９７ ０．０３ ０．３１ ０．４６

　 　 ∗，∗∗分别表示在 ０．０５ 和 ０．０１ 水平下显著相关
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表 ４　 处理方式、处理时间及其交互作用对土壤微生物群落结构的影响

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ， ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｙｅａｒ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ ｏｎ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ

变量 Ｖａｒｉａｂｌｅｓ
处理方式
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

处理时间
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｙｅａｒ

交互作用
Ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ

Ｆ Ｐ Ｆ Ｐ Ｆ Ｐ

放线菌相对丰度
Ｔｈｅ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ｏｆａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅｓ ＰＬＦＡｓ １８．６７２ ＜０．００１ ２．７２４ ０．１１８ ３．４６４ ０．０４１

丛枝菌根真菌相对丰度
Ｔｈｅ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ｏｆ ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇｉ ＰＬＦＡｓ ０．６６２ ０．５８７ ０．０５７ ０．８１５ ０．１８０ ０．９０８

革兰氏阳性细菌相对丰度
Ｔｈｅ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ｏｆ ｇｒａｍ⁃ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ＰＬＦＡｓ ６．７６１ ０．００４ ６．０６５ ０．０２６ ０．７９９ ０．５１２

革兰氏阴性细菌相对丰度
Ｔｈｅ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ｏｆ ｇｒａｍ⁃ｎｅｇａｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ＰＬＦＡｓ ０．８８１ ０．４７２ １．６７４ ０．２１４ １．３５６ ０．２９２

细菌相对丰度 Ｔｈｅ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ｏｆ ｔｏｔａｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ＰＬＦＡｓ ２．６３８ ０．０８５ １０．２４２ ０．００６ １．３２２ ０．３０２

真菌相对丰度 Ｔｈｅ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ｏｆ ｆｕｎｇｉ ＰＬＦＡｓ ２．２８６ ０．１１８ ０．０３０ ０．８６５ ０．４０８ ０．７５０

图 ３　 土壤理化性质对不同处理的响应

Ｆｉｇ．３　 Ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｔｏ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

４　 讨论

营林干扰通常通过改变地上底物和地下底物的数量和质量来影响微生物群落，采伐通常会造成针叶林土

壤微生物生物量的降低［２０⁃２２］。 在本研究中，干扰初期处于不稳定状态，各处理微生物群落生物量并未呈现出
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表 ５　 处理方式、处理时间及其交互作用对土壤理化性质的影响

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ， ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｙｅａｒ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ ｏｎ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

土壤理化性质
Ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

处理方式
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

处理时间
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｙｅａｒ

交互作用
Ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ

Ｆ Ｐ Ｆ Ｐ Ｆ Ｐ

ｐＨ １．５１ ０．２５０ ０．５５ ０．４６８ ０．８９ ０．４６６

铵态氮 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） ４．３３ ０．０２０ ４８６．０９ ＜０．００１ １．７６ ０．１９６

硝态氮 ＮＯ－
３ ⁃Ｎ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） １０．０８ ０．００１ ２．３４ ０．１４６ １．６３ ０．２２２

氮含量 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ／ （ｇ ／ ｋｇ） １．２３ ０．３３０ ３．４２ ０．０８３ ０．７５ ０．５４０

有机碳 Ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ／ （ｇ ／ ｋｇ） １．０３ ０．４０６ ０．００ ０．９４６ １．００ ０．４１８

碳氮比 Ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ｔｏ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｒａｔｉｏ ３．６８ ０．０３４ １３．０７ ０．００２ ８．８４ ０．００１

温度 Ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ／ （℃） ３．００ ０．０６２ ９６２．６３ ＜０．００１ １６．７８ ＜０．００１

湿度 Ｍｏｉｓｔｕｒｅ ／ （％） １７．６０ ＜０．００１ ４７．８０ ＜０．００１ １．５８ ０．２３２

温湿度比 Ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｔｏ ｍｏｉｓｔｕｒｅ ｒａｔｉｏ ２１．５３ ＜０．００１ ２２２．３０ ＜０．００１ １０．９２ ＜０．００１

微生物量碳 ／ 有机碳 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ ｔｏ ｏｒｇａｎｉｃ
ｃａｒｂｏｎ ｒａｔｉｏ ０．８３ ０．４９８ ２７．１３ ＜０．００１ １．０７０ ０．３８９

图 ４　 不同处理时间土壤微生物磷脂脂肪酸与土壤理化性质冗余度分析

Ｆｉｇ．４　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ＰＬＦＡｓ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｔｉｍｅ

Ｔ：土壤温度，ｓｏｉｌ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ；Ｗ：土壤湿度，ｓｏｉｌ ｍｏｉｓｔｕｒｅ；Ｓｏｉｌ Ｃ ／ Ｎ：土壤碳氮比，ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ｔｏ ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｒａｔｉｏ；ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ：铵态氮，

ａｍｍｏｎｉｕｍ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＮＯ－
３ ⁃Ｎ：硝态氮，ｎｉｔｒａｔｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＭＢＣ ／ ＳＯＣ：土壤微生物量氮 ／ 土壤有机碳，ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ ｔｏ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ

ｒａｔｉｏ； ｐＨ： ｐＨ 值，ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｏｆ ｈｙｄｒｏｇｅｎ

规律性的变化（图 １）；但在 ２０１４ 年 １２ 月，林内环境逐渐恢复稳定后，除了 ＡＭＦ 群落外，ＳＭ、Ｈ１、Ｈ２ 的其他类

群生物量的均呈现出降低的趋势，从而造成了微生物群落总生物量下降的趋势。 其中，真菌是有机质分解和

形成的主要驱动因子［６， ２３］，一般呈块状分布，具有较高的空间异质性［１３］，而较高的空间异质性使其更易受到

采伐等干扰的影响［２４］，这可能是 ＳＭ、Ｈ１ 和 Ｈ２ 的真菌生物量在处理后 １ 年多呈现出降低趋势的原因（图
１Ｅ）。 但采伐干扰后初期，死根的分解以及采伐残余物的输入可能会引起激发效应，刺激真菌类群，大量以寄

生、腐生为营养方式的真菌增加，引起真菌类群的增加［６］，采伐后初期 ＳＭ、Ｈ１ 和 Ｈ２ 的真菌生物量的高于 ＣＫ
可能源于上述原因。 干扰后真菌类群生物量的变化反映了底物供应对真菌类群的影响过程。 多数细菌以真

菌的分解产物为主要底物［６］，真菌类群的改变也会引起细菌的变化。 本研究中，不同处理时间，ＰＣ１ 的极显

８ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３８ 卷　
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著载荷因子由真菌 ＰＬＦＡ 生物标记物（２０：１ｗ９ｃ）转变为革兰氏阴性细菌 ＰＬＦＡ 生物标记物（１６：１ｗ７ｃ）（表 ３），
因此，真菌群落结构的变化可能是造成本研究中不同处理时间微生物群落结构变化的主要类群（图 ２）。 而真

菌类群中的 ＡＭＦ 与土壤湿度密切相关，高的土壤湿度会抑制 ＡＭＦ 的生长［２５］，这与本研究结果一致，ＡＭＦ 与

湿度显著负相关（图 ４），但各处理 ＡＭＦ 生物量并未随着土壤湿度的变化而出现显著差异（图 １Ｆ），可能是采

伐后其他原因造成的，仍需进一步分析。
相较于真菌，细菌对于环境因子的变化（如土壤温度、湿度、通气度等）适应范围更大［２６⁃２７］，同时对于土壤

温湿度变化更为敏感［２８］。 其中，放线菌能够通过生产相容物如脯氨酸、甘油等，保持细胞膨胀，抵抗在水分压

力下的质壁分离，同时其丝状特征能够有效利用土壤中的水分和空气［２９］，因此在土壤温湿度比值较高的情况

下，ＡＣＴ 生物量占优势，初期 ＳＭ 的 ＡＣＴ 生物量高于其他处理（图 １Ｇ），可能是由于较高的温湿度比值造成的

（图 ３Ｉ）。 １ 年后，Ｈ１ 和 Ｈ２ 的 ＡＣＴ 显著低于 ＣＫ（图 １Ｇ），其温湿度比低于 ＣＫ 和 ＳＭ 可能是造成 ＡＣＴ 变化的

主要原因（图 ３Ｉ）。
地上部分和地下部分的群落结构具有强烈的交互作用，植被类型以及组成是影响微生物群落结构主要因

子之一［３０⁃３１］，ＳＭ、Ｈ１ 和 Ｈ２ 均改变了地上植被组成以及凋落物的属性，从而影响微生物群落结构的底物供

应，因此处理后 １ 年，这三种措施的微生物群落结构显著区别于 ＣＫ（图 ２）。 而上层植被干扰（Ｈ１ 和 Ｈ２）和下

层植被（ＳＭ）属于两种不同的干扰方式，尽管灌丛生物量相较于上层植被要小很多，但却是微生物的重要底物

来源［３０］，因此灌丛的移除极可能通过影响底物组成来改变微生物群落结构的组成（图 ２）。 相关研究认为由

于针叶树种和阔叶树种的提供的养分不同，影响共生真菌类群而显著影响土壤微生物群落组成［３２］，但那是在

改变优势树种属性的前提下［３３］，本研究中的两种采伐处理虽然影响了针叶树种和阔叶树种的组成，但优势树

种仍是马尾松，因此微生物群落结构以及丛枝菌根真菌在两个观测期并无显著差异（图 １Ｆ，图 ２）。 不同的微

生物种类对土壤有机碳的降解能力不一样，导致土壤有机碳周转速率的不同［３４］，这与本研究的前期研究结果

一致。 由前期研究可知，与 ＣＫ 相比，Ｈ１ 和 Ｈ２ 显著增加了矿质土壤呼吸，而 ＳＭ 显著降低了矿质土壤呼吸，
微生物群落结构的变化可能是造成土壤呼吸主要组分矿质土壤呼吸变化的重要因素［１５］。

干扰后环境因子的改变间接或直接影响微生物群落结构［３５］。 由前述部分讨论可知土壤温湿度比值可能

是影响微生物群落结构的主要因子，冗余度（ＲＤＡ）分析也说明了这一点（图 ４）。 营林干扰减少了地上植被

的覆盖，土壤温度随着太阳辐射的增加而上升［３６］。 在本研究中，仅 Ｈ２ 造成了土壤温度的显著增加（图 ３Ｇ），
同时，其乔木层的减少，土壤水分利用下降［１５］，土壤湿度也显著高于其他处理（图 ３Ｈ）。 但在干扰 １ 年后，大
量草本和灌丛的生长，增加了地表层植被覆盖度，Ｈ２ 的土壤温度显著低于其他处理（图 ３Ｇ）。 Ｈ２ 土壤温湿度

的显著变化可能是该处理微生物群落结构变化的主要环境因素。 除土壤温湿度外，土壤微生物熵是影响 １ 年

后土壤微生物变化的另一显著因子（图 ４），该比值越高，说明有机碳的活性程度越高［３７］，反映了微生物底物

性质的变化，但各处理的微生物熵并无显著差异，仅仅 ＳＭ 的微生物熵在处理后 １ 年低于其他处理（图 ３Ｊ），微
生物熵对微生物群落的影响仍需进一步研究。 虽然冗余度分析结果显示，Ｃ ／ Ｎ、ＮＨ４＋ ⁃Ｎ 对微生物结构影响并

不显著，但处理方式显著影响了土壤 Ｃ ／ Ｎ 、ＮＨ４＋ ⁃Ｎ（表 ５）。 有研究表明，高质量的土壤具有低的碳氮比，更有

利于细菌群落的生长，而不利于土壤真菌群落的生长［３８］，虽然本研究中并未发现类似结果，但 Ｃ ／ Ｎ 比的变化

可能也影响着处理后微生物群落结构的改变。 微生物生长需要从土壤中吸收无机氮，细菌优先利用铵态

氮［３９］，真菌可能更倾向于利用硝态氮［４０］，本研究中丰度高的真菌（１８：１ｗ９ｃ）均与硝态氮负相关，而细菌群落

与铵态氮并未表现出相似的关系（图 ４），可能是营林干扰造成后改变了铵态氮对细菌群落的作用。 总之，营
林干扰造成的地上植被的变化以及一系列环境因子的改变从不同程度影响着对土壤微生物过程。

５　 结论

土壤微生物群落对于森林采伐等干扰措施的响应直接调控着森林土壤碳固定与转化，本研究通过对采伐

处理后不同时期马尾松林的土壤微生物生物量、群落结构以及相关环境因子进行了分析，结果表明，处理后初

９　 １６ 期 　 　 　 雷蕾　 等：马尾松林土壤微生群落结构对不同营林处理的响应 　
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期各处理土壤微生物群落生物量以及微生物群落结构并无显著差异，而在处理后 １ 年多，除灌、采伐 １ 和采伐

２ 微生物生物量均呈现降低的趋势，且 ＰＣＡ 分析结果显示，处理后 １ 年多，林下植被剔除以及上层采伐均显著

改变了土壤微生物群落结构。 微生物群落结构的变化可能是不同处理土壤异氧呼吸变异的主要原因，但具体

机制仍需进一步分析进行确定。 同时本研究对不同采伐处理后的相关环境因子进行了探讨，土壤温湿度、土
壤微生物熵是造成微生物群落结构变化的关键因子，但本研究不同时期结果的差异性表明营林措施的效应会

随时间而改变，因此下一步的研究要注重营林干扰的持续性的作用。
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