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引进种桉树人工林取代天然次生林对土壤微生物群落
结构和功能的影响

陈法霖１，２，张　 凯３，王　 芸４，吴爱平１，李有志１，邹冬生１，郑　 华２，５，∗

１ 湖南农业大学生物科学技术学院洞庭湖区农村生态系统健康湖南省重点实验室，长沙　 ４１０１２８

２ 中国科学院生态环境研究中心 城市与区域生态国家重点实验室，北京　 １０００８５

３ 新疆农业大学草业与环境科学学院，乌鲁木齐　 ８３００５２

４ 山东省水土保持与环境保育研究所，临沂大学资源与环境学院，临沂　 ２７６００５

５ 中国科学院大学，北京　 １０００４９

摘要：由于桉树对原生生态系统具有潜在的破坏性影响，随着桉树人工林面积的不断扩大，桉树种植对森林生态系统的影响越

来越受到社会的关注。 本研究围绕引进种桉树造林对土壤微生物群落的影响，应用成对试验设计，采用磷脂脂肪酸（ＰＬＦＡ）和
ＢＩＯＬＯＧ 微平板培养等技术手段探讨土壤微生物群落结构和功能如何响应桉树人工林取代天然次生林这一变化，主要结果为：

桉树人工林取代天然次生林导致：（１）土壤微生物生物量减少，包括：生物量碳、氮和磷脂脂肪酸丰度显著下降；（２）反映土壤微

生物群落生理胁迫状况的指标：饱和直链脂肪酸 ／单不饱和脂肪酸、革兰氏阳性菌 ／革兰氏阴性菌、支链异构 ／反异构脂肪酸以及

ｃｙ１９：０ ／ １８：１ω７ｃ的比值显著增加；（３）土壤微生物群落碳代谢强度和多样性显著降低；（４）桉树人工林取代天然次生林导致土

壤微生物群落结构变化和功能退化的主要环境因素包括：植物物种丰富度和覆盖度的降低以及土壤资源（碳、氮和水分）可获

得性的降低。 综上所述，引进种桉树人工林取代天然次生林降低了植物物种丰富度和覆盖度以及土壤资源的可获得性，进而显

著增强了土壤微生物群落生理胁迫、显著降低了土壤微生物群落功能。

关键词：桉树人工林；天然次生林；土壤微生物群落；ＰＬＦＡ；ＢＩＯＬＯＧ
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ｃｏｎｖｅｒｓｉｏｎ． Ｈｏｗｅｖｅｒ， ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃａｒｂｏｎ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ａｃｔｉｖｉｔｙ， ｒｉｃｈｎｅｓｓ， ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｄｅｃｒｅａｓｅｄ． Ｔｈｅ
ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ａｆｔｅｒ ｔｈｅ ｆｏｒｅｓｔ ｃｏｎｖｅｒｓｉｏｎ ｆｒｏｍ ｎａｔｕｒａｌ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ
ｆｏｒｅｓｔｓ ｔｏ Ｅｕｃａｌｙｐｔｕｓ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎｓ ｗｅｒｅ ｍａｉｎｌｙ ｄｕｅ ｔｏ ｔｈｅ ｄｅｃｒｅａｓｅｓ ｏｆ ｐｌａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ａｎｄ ｃｏｖｅｒａｇｅ， ａｎｄ ｓｏｉｌ ｃａｒｂｏｎ，
ｎｉｔｒｏｇｅｎ ａｎｄ ｗａｔｅｒ ｒｅｓｏｕｒｃｅ ａｖａｉｌａｂｉｌｉｔｙ． Ｃａｎｏｎｉｃａｌ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ （ＣＣＡ） ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ
ｉｎ ｔｈｅ ＰＬＦＡ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｃａｒｂｏｎ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｐｒｏｆｉｌｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｗｅｒｅ ｍａｉｎｌｙ ｄｕｅ ｔｏ ｔｈｅ ｓｐｅｃｉｅｓ
ｒｉｃｈｎｅｓｓ ａｎｄ ｃｏｖｅｒａｇｅ ｏｆ ｔｈｅ ｔｒｅｅ ｌａｙｅｒ， ｓｐｅｃｉｅｓ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ｏｆ ｔｈｅ ｓｈｒｕｂ ｌａｙｅｒ， ｓｏｉｌ ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ， ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ， ｓｏｉｌ
ｐＨ， ａｎｄ ｓｏｉｌ ａｌｋａｌｉｎｅ ｈｙｄｒｏｌｙｚａｂｌｅ⁃ｎｉｔｒｏｇｅｎ． Ｉｎ ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎ， ｆｏｒｅｓｔ ｃｏｎｖｅｒｓｉｏｎ ｆｒｏｍ ｎａｔｕｒａｌ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｆｏｒｅｓｔｓ ｔｏ ｅｘｏｔｉｃ
Ｅｕｃａｌｙｐｔｕｓ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎｓ ｒｅｓｕｌｔｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｄｅｔｅｒｉｏｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ． Ｉｍｐｒｏｖｅｄ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｐｒａｃｔｉｃｅｓ， ｓｕｃｈ ａｓ
ｒｅｄｕｃｉｎｇ ｓｏｉｌ ｏｒ ｕｎｄｅｒｓｔｏｒｙ ｄｉｓｔｕｒｂａｎｃｅ ｄｕｒｉｎｇ ｌｏｇｇｉｎｇ， ａｎｄ ｔｈｅ ｓｕｂｓｅｑｕｅｎｔ ｅｓｔａｂｌｉｓｈｍｅｎｔ ｏｆ ｔｈｅ ｎｅｘｔ ｒｏｔａｔｉｏｎ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ，
ｓｈｏｕｌｄ ｂｅ ｃｏｎｓｉｄｅｒｅｄ ｔｏ ｈｅｌｐ ｉｍｐｒｏｖｅ ｔｈｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｎｄ ｉｎｃｒｅａｓｅ ｓｏｉｌ ｒｅｓｏｕｒｃｅ
ａｖａｉｌａｂｉｌｉｔｙ ｄｕｒｉｎｇ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： Ｅｕｃａｌｙｐｔｕｓ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ； ｎａｔｕｒａｌ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｆｏｒｅｓｔ； ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ； ＰＬＦＡ； ＢＩＯＬＯＧ

砍伐天然林后用外来速生树种造林（如：桉树）是中国乃至全球面临的重大生态变化之一［１⁃２］。 由于外来

种对原生生态系统存在潜在的破坏性影响，人类活动导致的外来种的广泛扩散已受到广泛关注［３］。 已有研

究表明，与原生森林相比，外来物种人工林不仅生长速率快，导致土壤水分和养分资源的大量消耗［４］，其生态

系统碳输入的数量和质量也发生改变［５］，并且林下植被的生长还常受到林业作业的物理干扰［６］ 以及外来物

种的化学干扰［７］。
为了强调人工林的经济效益，我国在植树造林过程中引进了一些速生且能适应多种环境的外来物种。 桉

树（Ｅｕｃａｌｙｐｔｕｓ），桃金娘科（Ｍｙｒｔａｃｅａｅ），桉树属（Ｅｕｃａｌｙｐｔｕｓ），原产于澳大利亚，已成为全球以及我国南方发展

速生丰产林的重要造林树种之一。 现全球桉树人工林面积超过 ２０００ 万 ｈｍ２，占世界人工林面积的 １５％，而我

国桉树造林面积在 ２０１５ 年已经超过 ４５０ 万 ｈｍ２，位列世界第三［８］。 然而，种植桉树可能会对引入地的环境产

生有害影响，例如：生物多样性下降，土壤侵蚀，土壤肥力下降，从而削弱其益处［９⁃１０］。 已有研究表明引进种桉

树造林显著影响了我国华南地区森林土壤的物理和化学性质以及植物群落的多样性［６，１１］，但有关桉树人工林

２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３８ 卷　
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对华南地区土壤微生物群落结构和功能影响的研究较少。
本研究以引进种桉树造林对土壤微生物群落的影响为主线，应用成对试验设计（天然次生林⁃桉树人工

林），采用磷脂脂肪酸图谱（ＰＬＦＡ）和 ＢＩＯＬＯＧ 微平板培养等技术手段，探讨引进种桉树人工林取代天然次生

林对土壤微生物群落生物量、结构和功能的影响，揭示导致土壤微生物群落变化的主要因素，为明确大面积桉

树造林对华南地区森林土壤微生物多样性的影响，以及桉树人工林的可持续经营提供理论依据。

１　 材料与方法

１．１　 试验点概况

为了全面揭示桉树种植对土壤微生物群落的影响，本研究选择海南省白沙县细水乡龙村小流域开展研

究。 白沙东临琼中县，西接昌江县，北抵儋州市，南临乐东县。 面积约为 ２１１８ ｋｍ２，境内 ４１．９％为山地。 白沙

属于热带湿润季风性气候，年平均降雨量约 １７２５ ｍｍ，并且 ７０％—８０％的降水集中在 ５—１０ 月。 年平均气温

２１．９—２３．４℃，最高温度 ３５—３７℃，最低温度 ５—６℃。 土壤母质属于花岗岩风化物，土壤类型为砖红壤。 地带

性森林群落为热带季雨林。
本实验区域天然次生林中物种丰富，乔木物种主要有厚皮树，对叶榕，银柴，木棉，倒吊笔，菲律宾合欢，海

南红豆，海南蒲桃，枫香，黄牛木，毛果扁担杆，水锦树以及越南山矾，林下灌木物种主要有红腺紫珠，假苹婆，
假鹰爪，九节，牛筋果，破布叶等，主要的草本物种则有竹叶草，弓果黍，细花百部，求米草，华南毛蕨，海南老鸭

嘴，大叶竹叶草等。
桉树人工林在种植前会进行炼山、翻耕整地、施基肥，种植后的前三年每年追肥并除草一次，林下灌草以

马缨丹和飞机草最为常见。 轮伐期较短，一般 ５—６ 年。 第一代桉树人工林造林方式为植苗，第二代则为萌

芽，第三代植苗，第四代萌芽，依次类推。
１．２　 试验设计及采样

以天然次生林为对照，为了比较桉树人工林取代天然次生林造林后土壤微生物群落结构和功能的变化，
确保研究结果的可比性，本研究在海南白沙县细水乡龙村小流域随机选取了 １０ 对 （样点坐标范围为

１０９°３４′—１０９°３５′Ｅ，１９°８′—１９°１０′Ｎ）相邻的天然次生林和桉树林作为研究对象。 野外样方调查和采样时间

为 ２０１１ 年 １０ 月。 采样点桉树人工林造林时间为 ２００２—２００８ 年，造林之前均为与对照一样的天然次生林，调
查样地均为一代或二代桉树林，林龄为 ３—５ 年。

每块供试林地选取 ３ 个独立的面积为 ２０ ｍ×２０ ｍ 乔木样方，调查样方乔木层盖度及样方内所有乔木物种

的株高、胸径和株数。 每个乔木样方内调查 ２ 个面积为 ５ ｍ×５ ｍ 的灌木样方以及 ３ 个面积为 １ ｍ×１ ｍ 的草

本样方，分别调查灌木和草本层盖度及样方内所有灌木和草本的株数。
每块供试林地的 ３ 个乔木样方中，分别随机选取 １０ 处用直径为 ３．６ ｃｍ 的土钻取 ０—１０ ｃｍ 土壤，混为一

个土壤样品，每块林地 ３ 个土壤样品。 采集的土壤样品放在冰盒中（４℃）保存，并在 ３ 天内运回实验室。 采

回的土壤样品过 ２ ｍｍ 孔径的土壤筛进行匀质化并去除较大的石块、土壤动物及植物残体。 过筛后的土壤一

部分放在 ４℃保存用于土壤微生物生物量、碳源代谢功能等的测定；一部分冷冻干燥后，磨碎并过 １００ 目土壤

筛，保存于－２０℃用于土壤 ＰＬＦＡ 的提取；其余的土样风干用于土壤理化性质分析。 不同森林类型的植被及土

壤基本特征见表 １。
１．３　 土壤微生物生物量分析

土壤微生物生物量碳、氮采用氯仿熏蒸⁃Ｋ２ＳＯ４浸提法［１２］进行前处理，实验在样品取回后 ２４ ｈ 内进行。 测

定生物量碳所用仪器为德国 Ｅｌｅｍｅｎｔａｒ 公司生产的 Ｌｉｑｕｉ ＴＯＣ Ⅱ分析仪。 生物量氮的测定采用碱性过硫酸钾

消解⁃紫外分光光度法。
１．４　 土壤微生物群落的磷脂脂肪酸组成分析

土壤微生物磷脂脂肪酸的测定方法在 Ｂｕｙｅｒ［１３］ 的方法上加以改进。 所用试验用品和器皿均为玻璃或

３　 ２２ 期 　 　 　 陈法霖　 等：引进种桉树人工林取代天然次生林对土壤微生物群落结构和功能的影响 　
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Ｔｅｆｌｏｎ（特氟龙）材料，不使用清洗剂清洗容器。 提取过程避光，远离热源。 样品冷冻保存，避光、水和氧气。
主要步骤为：提取：（１）４ ｇ 冻干土（１００ 目）至 ４０ ｍＬ 玻璃离心管，依次加入 ３．２ ｍＬ 磷酸缓冲液、８ ｍＬ 甲醇、
４ ｍＬ氯仿；于室温超声浸提 １０ ｍｉｎ 后避光水平震荡 １ ｈ，２５００ ｒｐｍ ／ ｍｉｎ 离心 １０ ｍｉｎ，收集上清至 １００ ｍＬ 分液

漏斗；（２）依次加入 ３．２ ｍＬ 磷酸缓冲液（ｐＨ ７．４）、４ ｍＬ 氯仿，混匀，避光过夜分层；（３）收集下层氯仿相至 ４０
ｍＬ 玻璃离心管， Ｎ２ 吹干。 分离： （ ４） 过硅胶柱 （ ５００ ｍｇ ｓｉｌｉｃａ ｇｅｌ ｃｏｌｕｍｎ， Ｐａｒｔ Ｎｏ． ５９８２⁃ ２２６５， Ａｇｉｌｅｎｔ
Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｉｅｓ，Ｗｉｌｍｉｎｇｔｏｎ，ＤＥ，ＵＳＡ）：样品过柱前先加入 ５ ｍＬ 氯仿润湿硅胶柱；再用 １０ ｍＬ 氯仿分 ２ 次洗涤转

移 Ｎ２吹干的样品至硅胶柱内；（５）待氯仿滴干后加入 １０ ｍＬ 丙酮过硅胶柱；（６）待丙酮完全滴干后，加入 ５ ｍＬ
甲醇（色谱纯）过硅胶柱，收集甲醇相至 １０ ｍＬ Ｔｅｆｌｏｎ 离心管，Ｎ２吹干。 甲酯化：（７）用 １ ｍＬ 甲醇⁃甲苯（１∶１，ｖ ／
ｖ）溶液溶解吹干的脂类物质；（８）加入 ０．２ ｍｏｌ ／ Ｌ ＫＯＨ（现用现配，甲醇做溶剂）１ ｍＬ，混匀，３５℃温育 １５ ｍｉｎ；
（９）待样品冷却至室温后，依次加入 ２ ｍＬ 氯仿－正己烷（１∶４，ｖ ／ ｖ）、１ ｍＬ １ ｍｏｌ ／ Ｌ 醋酸、２ ｍＬ 超纯水，混匀；
（１０）２０００ ｒｐｍ ／ ｍｉｎ 离心 ５ ｍｉｎ，收集上层正己烷相至干净的 １０ ｍＬ 样品瓶；（１１）加入 ２ ｍＬ 氯仿⁃正己烷（１∶４，
ｖ ／ ｖ）重复提取一次，合并两次提取的正己烷相，Ｎ２ 吹干， － ２０℃ 保存。 上机前准备：（１２） 过柱（ＮＨ２ ＳＰＥ
ｃｏｌｕｍｎ，Ｐａｒｔ Ｎｏ． ８Ｂ⁃Ｓ００９⁃ＥＡＫ，Ｐｈｅｎｏｍｅｎｅｘ，Ｔｏｒｒａｎｃｅ，ＣＡ）：过柱前先加入 １ ｍＬ 氯仿润湿柱子；再用 １ ｍＬ 氯仿

分 ２ 次洗涤转移吹干的样品至柱子内；（１３）收集氯仿相至 ２ ｍＬ 棕色样品瓶，Ｎ２吹干；（１４）加入 １ ｍＬ 含有 １０
ｐｐｍ 内标物（十九烷酸甲酯）的正己烷（农残级）溶液。

表 １　 不同森林植被及土壤基本特征（平均值±标准误，ｎ＝ １０）

Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｌａｎｔ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ ｎａｔｕｒａｌ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｆｏｒｅｓｔｓ ａｎｄ Ｅｕｃａｌｙｐｔｕｓ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎｓ （ｍｅａｎ ± Ｓ．Ｅ．， ｎ＝ １０）

植被及土壤特征 Ｐｌａｎｔ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ 天然次生林 Ｎａｔｕｒａｌ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｆｏｒｅｓｔ 桉树林 Ｅｕｃａｌｙｐｔｕｓ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ

乔木层盖度 Ｔｒｅｅ ｃｏｖｅｒａｇｅ ／ ％ ７８±４ ４１±３

灌木层盖度 Ｓｈｒｕｂ ｃｏｖｅｒａｇｅ ／ ％ ４７±４ ４３±６

草本层盖度 Ｈｅｒｂ ｃｏｖｅｒａｇｅ ／ ％ ６１±７ ８６±５

乔木层物种丰富度 Ｓｐｅｃｉｅｓ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ｏｆ ｔｒｅｅ ｌａｙｅｒ １１±１ １

灌木层物种丰富度 Ｓｐｅｃｉｅｓ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ｏｆ ｓｈｒｕｂ ｌａｙｅｒ １７±１ ９±１

草本层物种丰富度 Ｓｐｅｃｉｅｓ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ｏｆ ｈｅｒｂ ｌａｙｅｒ １３±１ １３±１

含水量 Ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ ／ ％ ２１．８２±０．４４ １９．９０±０．４９

ｐＨ ５．５５±０．１４ ５．１１±０．１３

总碳 Ｔｏｔａｌ Ｃ ／ （ｍｇ ／ ｇ） ２４．１８±１．１４ １８．７７±１．１１

总氮 Ｔｏｔａｌ Ｎ ／ （ｍｇ ／ ｇ） ２．２０±０．０９ １．８６±０．１０

总磷 Ｔｏｔａｌ Ｐ ／ （μｇ ／ ｇ） ４３６．０１±２７．１６ ４９６．６２±４４．１４

总钾 Ｔｏｔａｌ Ｋ ／ （ｍｇ ／ ｇ） １６．００±０．７３ １９．０７±０．６５

有机碳 Ｔｏｔａｌ ｏｒｇａｎｉｃ Ｃ ／ （ｍｇ ／ ｇ） ２３．１４±０．９７ １７．５２±１．１５

碱解氮 Ａｌｋａｌｉｎｅ ｈｙｄｒｏｌｙｚａｂｌｅ⁃ｎｉｔｒｏｇｅｎ ／ （μｇ ／ ｇ） １５６．５９±３．２０ １２６．２７±７．００

铵态氮 ＮＨ＋
４ ／ （μｇ Ｎ ／ ｇ） １２．３１±０．６５ １０．６６±０．２９

硝态氮 ＮＯ－
３ ／ （μｇ Ｎ ／ ｇ） ３．７２±０．６１ ２．４４±０．１８

有效磷 Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｐ ／ （μｇ ／ ｇ） ５．４７±０．６１ １１．７１±２．１７

速效钾 Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｋ ／ （μｇ ／ ｇ） ９３．８７±１５．７５ ９８．５５±５．８７

磷脂脂肪酸的定量采用气质联用仪进行测定。 ＧＣ⁃ＭＳ 条件：ＨＰ６８９０ ／ ＭＳＤ５７９３（Ａｇｉｌｅｎｔ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｉｅｓ，
Ｂｒａｃｋｎｅｌｌ，ＵＫ），ＨＰ⁃ ５ 毛细管柱（３０ ｍ×０．２５ ｍｍ×０．２５ μｍ），不分流进样。 进样口温度 ２３０℃；检测器温度

２７０℃。 升温程序：５０℃持续 １ ｍｉｎ，以 １５℃ ／ ｍｉｎ 增加至 １５０℃，保持 ２ ｍｉｎ，再以 ３℃ ／ ｍｉｎ 增加至 ２５０℃，保持

１５ ｍｉｎ。 Ｈｅ 作载气，流量为 １ ｍＬ ／ ｍｉｎ。
脂肪酸定量用峰面积和内标（１９：０）曲线法。 ＰＬＦＡ 含量用 ｎｍｏｌ ／ ｇ 表示。
本研究共有 ２４ 种 ＰＬＦＡ 被检出。 这些脂肪酸主要由饱和脂肪酸、不饱和脂肪酸、带甲基支链的脂肪酸和

带环丙基的脂肪酸组成。 主要微生物类群的生物量通过以下 ＰＬＦＡ 的总量来估算：细菌（１５：０、１７：０、２０：０、革

４ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３８ 卷　
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兰氏阳性细菌：ｉ１５：０、ａ１５：０、ｉ１６：０、ｉ１７：０、ａ１７：０、ｉ１８：０；革兰氏阴性细菌：１６：１ω９ｔ、１６：１ω７ｃ、ｃｙ１７：０、１８：１ω９ｔ、
１８：１ω７ｃ、 ｃｙ１９： ０）；用 １６： １ω５ｃ （丛枝菌根真菌）、 １８： ２ω６，９ｃ、 １８： １ω９ｃ 的和来估算真菌的生物量；用

１０Ｍｅ１７：０、１０Ｍｅ１８：０ 与 １０Ｍｅ１９：０ 的和来估算放线菌的生物量，１４：０、１６：０、１８：０ 为通用脂肪酸［１４⁃１７］。
１．５　 碳源代谢功能分析

微生物群落碳源功能应用 ＢＩＯＬＯＧ 微生物自动分析系统进行测定［１８］。 ＢＩＯＬＯＧ 实验在取样后一周内进

行。 称取 １０ ｇ 鲜土，加入 ９０ ｍＬ 无菌的 ０．１４５ ｍｏｌ ／ Ｌ 的 ＮａＣｌ 溶液，在摇床上 １８０ ｒｐｍ ／ ｍｉｎ 往复式振荡 ３０ ｍｉｎ，
然后将土壤悬浊液再稀释 １００ 倍，用 ８ 通道移液器吸取 １５０ μＬ 稀释过后的土壤悬浊液接种至生态板

（ＢＩＯＬＯＧ－ＥＣＯ ＰＬＡＴＥ）的每一个孔中，将接种好的板放置于 ２５℃恒温培养 １０ ｄ，每 １２ ｈ 用 ＢＩＯＬＯＧ 微生物

自动分析系统测定 ５９０ ｎｍ 波长处的光密度值。
孔的平均颜色变化率（Ａｖｅｒａｇｅ ｗｅｌｌ ｃｏｌｏｕｒ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ，ＡＷＣＤ） 计算方法如下［１９］：

ＡＷＣＤ ＝ ∑（Ｃ － Ｒ） ／ ｎ

式中，Ｃ 为每个有培养基孔的光密度值，Ｒ 为对照孔的光密度值，ｎ 为培养基碳源种类，Ｅｃｏ 板 ｎ 值为 ３１。
Ｃ－Ｒ＜０的孔在计算时全部替换为 ０。

采用曲线整合方法［２０］估计碳源代谢活性：

梯形面积 Ｓ ＝ ∑ ｖｉ ＋ ｖｉ －１( ) ／ ２ × ｔｉ ＋ ｔｉ －１( )[ ]

式中，ｖｉ为 ｉ 时刻的 ＡＷＣＤ 值。
本研究用培养 ７２ ｈ 的数据来表征 ＢＩＯＬＯＧ 板中的微生物代谢功能多样性特征：包括利用碳源的丰富度

（Ｒｉｃｈｎｅｓｓ，Ｓ）、香农多样性指数（Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ，Ｈ′）。 计算丰富度时以（Ｃ－Ｒ）＞０．２５ 的数据为阳性值。
香农多样性指数的计算公式为：

Ｈ′ ＝ － ∑Ｐ ｉ ｌｎＰ ｉ

式中， Ｐ ｉ ＝ ｎｉ ／ Ｎ ，ｎｉ是第 ｉ 种培养基的光密度值，Ｎ 为样品中所有培养基光密度值的总和。
１．６　 数据处理

本研究以样点为彼此独立的重复，所以统计分析时取每个样点 ３ 个土样的均值进行分析。 用成对 Ｔ 检验

（Ｐａｉｒｅｄ⁃ｔ⁃ｔｅｓｔ）分析引进种桉树取代天然次生林造林对微生物群落特征是否有显著影响，所用软件为 ＳＰＳＳ
１６．０（ＳＰＳＳ Ｉｎｃ．，Ｃｈｉｃａｇｏ，ＩＬ，ＵＳＡ）。 用 Ｒ 中 ｖｅｇａｎ 包的 ｂｉｏｅｎｖ 程序筛选出显著影响土壤微生物群落的土壤因

子和植物因子，再用典型对应分析（Ｃａｎｏｎｉｃａｌ Ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｅｎｃｅ Ａｎａｌｙｓｉｓ，ＣＣＡ）分析筛选出的环境因子与土壤微

生物落结构及功能之间的关系，统计分析通过 ＣＡＮＯＣＯ ４．５ 实现。 用 ＳｉｇｍａＰｌｏｔ １１．０（ Ｓｙｓｔａｔ Ｓｏｆｔｗａｒｅ Ｉｎｃ．，
Ｃｈｉｃａｇｏ， ＩＬ， ＵＳＡ）绘图。

图 １　 不同森林土壤微生物生物量碳和氮

　 Ｆｉｇ．１ 　 Ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ

ｆｏｒｅｓｔｓ

２　 结果

２．１　 土壤微生物量碳和氮

桉树取代天然次生林造林导致土壤微生物量碳、氮
显著降低。 天然次生林土壤微生物量碳为 ６３１．８６ ｍｇ ／
ｋｇ，生物量氮为 ９４．７２ ｍｇ ／ ｋｇ，而桉树人工林土壤微生物

量碳为 ３７６．６５ ｍｇ ／ ｋｇ，生物量氮则为 ６１．９１ ｍｇ ／ ｋｇ，分别

比天然次生林低 ４０％ （Ｐ ＜ ０． ００１） 和 ３５％ （Ｐ ＜ ０． ０１）
（图 １）。
２．２　 土壤微生物群落磷脂脂肪酸结构

两种林型土壤微生物群落的磷脂脂肪酸总量间差

异显著并达到极显著水平（表 ２，Ｐ＜０．００１），桉树人工林

５　 ２２ 期 　 　 　 陈法霖　 等：引进种桉树人工林取代天然次生林对土壤微生物群落结构和功能的影响 　
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土壤微生物群落的磷脂脂肪酸总量为 ６７．６ ｎｍｏｌ ／ ｇ，而天然次生林则达到 １０５．９ ｎｍｏｌ ／ ｇ，是桉树林的 １．６ 倍。 不

管是革兰氏阳性菌，还是革兰氏阴性菌的特征脂肪酸含量，桉树人工林都显著低于天然次生林；天然次生林土

壤中细菌的磷脂脂肪酸含量比桉树人工林高 ５８％。 天然次生林土壤中真菌的磷脂脂肪酸含量也显著高于桉

树人工林，特别是丛枝菌根真菌特征脂肪酸的含量是桉树人工林的 １．８ 倍。 另外，桉树人工林土壤放线菌特

征脂肪酸的含量也比天然次生林低 ３９％。
饱和直链脂肪酸 ／单不饱和脂肪酸（ＳＡＴ ／ ＭＯＮＯ）、革兰氏阳性菌 ／革兰氏阴性菌（ＧＰ ／ ＧＮ）、异构 ／反异构

脂肪酸（Ｉ ／ Ａ）以及环丙烷脂肪酸 ／前体（ｃｙｃ ／ ｐｒｅ）的比值常用来指示土壤微生物受生理胁迫的程度，随受胁迫

程度的增加而升高。 与天然次生林相比，桉树造林显著改变了土壤微生物群落的磷脂脂肪酸结构：桉树人工

林土壤微生物群落的 ＳＡＴ ／ ＭＯＮＯ、ＧＰ ／ ＧＮ、Ｉ ／ Ａ 以及 ｃｙ１９：０ ／ １８：１ω７ｃ 的比值上升，并且都达到显著水平（表
２），表明与天然次生林相比，桉树人工林土壤微生物群落受生理胁迫增强。

表 ２　 不同森林土壤磷脂脂肪酸的组成

Ｔａｂｌｅ ２　 ＰＬＦＡ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｉｎ ｔｈｅ ｓｏｉｌｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｏｒｅｓｔｓ

特征磷脂脂肪酸
Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃ ＰＬＦＡ

天然次生林
Ｎａｔｕｒａｌ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｆｏｒｅｓｔ

桉树林
Ｅｕｃａｌｙｐｔｕｓ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ

革兰式阳性细菌 Ｇｒａｍ⁃ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ／ （ｎｍｏｌ ／ ｇ） ４０．２±２．７∗∗∗ ２６．７±２．３

革兰式阴性细菌 Ｇｒａｍ⁃ｎｅｇａｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ／ （ｎｍｏｌ ／ ｇ） １８．２±１．４∗∗∗ １０．５±０．９

细菌 Ｂａｃｔｅｒｉａ ／ （ｎｍｏｌ ／ ｇ） ５９．９±４．１∗∗∗ ３８．０±３．３

丛枝菌根真菌 Ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇｉ ／ （ｎｍｏｌ ／ ｇ） ４．２±０．２∗∗∗ ２．３±０．２

真菌 Ｆｕｎｇｉ ／ （ｎｍｏｌ ／ ｇ） １２．１±０．８∗∗∗ ７．７±０．６

放线菌 Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅｓ ／ （ｎｍｏｌ ／ ｇ） ９．３±０．７∗∗∗ ５．７±０．６

磷脂脂肪酸总量 Ｔｏｔａｌ ＰＬＦＡ ／ （ｎｍｏｌ ／ ｇ） １０５．９±７．３∗∗∗ ６７．６±５．５

饱和直链 ／ 单不饱和脂肪酸（ＳＡＴ ／ ＭＯＮＯ）Ｓａｔｕｒａｔｅｄ ／ Ｍｏｎｏｕｎｓａｔｕｒａｔｅｄ ＰＬＦＡ ０．９０±０．０２ １．０２±０．０３∗∗

革兰氏阳性 ／ 阴性菌（ＧＰ ／ ＧＮ）Ｇｒａｍ＋ ／ Ｇｒａｍ－ ｂａｃｔｅｒｉａ ２．２４±０．０８ ２．５６±０．０５∗∗

ｃｙ１９：０ ／ １８：１ω７ｃ ６．１０±０．５８ ９．３５±１．１０∗

异构 ／ 反异构脂肪酸（Ｉ ／ Ａ）Ｉｓｏ⁃ ／ Ａｎｔｅｉｓｏ⁃ｂｒａｎｃｈｅｄ ＰＬＦＡ １．８３±０．１０ ２．１６±０．０９∗

　 　 ∗表示 Ｐ＜０．０５，∗∗表示 Ｐ＜０．０１，∗∗∗表示 Ｐ＜０．００１

２．３　 土壤微生物群落碳代谢功能

与天然次生林相比，桉树的引种显著降低了土壤微生物群落的碳源代谢活性（表 ３，Ｐ＜０．００１）。 培养 ７２ ｈ
后，桉树林地土壤微生物群落利用碳源的丰富度及香农多样性指数也都显著低于天然次生林（表 ３，Ｐ＜
０．００１）。 桉树林土壤微生物群落利用碳源的种类为 １７．７ 种，而天然次生林土壤微生物群落利用碳源的种类

达到 ２３．４ 种。 桉树林土壤微生物群落利用碳源的多样性指数只有 ２．８９，而天然次生林土壤微生物群落利用

碳源的多样性指数为 ３．１０。

表 ３　 不同森林土壤微生物群落碳源代谢功能

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｃａｒｂｏｎ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｏｒｅｓｔｓ

森林类型
Ｆｏｒｅｓｔ ｔｙｐｅ

代谢活性
Ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｉｎｔｅｎｓｉｔｙ

丰富度
Ｒｉｃｈｎｅｓｓ

多样性指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

天然次生林 Ｎａｔｕｒａｌ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｆｏｒｅｓｔ ２９６．７４±６．２６∗∗∗ ２３．４±０．８∗∗∗ ３．１０±０．０２∗∗∗

桉树林 Ｅｕｃａｌｙｐｔｕｓ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ ２５３．８９±７．６２ １７．７±０．６ ２．８９±０．０２

　 　 ∗∗∗表示 Ｐ＜０．００１

２．４　 土壤微生物群落结构和功能与环境因子的关系

桉树人工林和天然次生林土壤微生物群落磷脂脂肪酸组成的差异与桉树林的乔木盖度、灌木丰富度、土
壤含水量、ｐＨ、碱解氮、有机碳低于天然次生林有关（图 ２ａ）。 第一轴代表了土壤微生物群落磷脂脂肪酸组成

３８．７％的变异，第二轴代表了土壤微生物群落磷脂脂肪酸组成 １１．３％的变异。 乔木盖度及灌木的物种丰富度
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是影响土壤微生物群落磷脂脂肪酸组成的主要植物因子，累积可解释 ２０．０％的变异；土壤含水量、ｐＨ、碱解

氮、有机碳是影响土壤磷脂脂肪酸组成的主要土壤因子，累积可解释 ５１．５％的变异；由于植物因子与土壤因子

间存在交互作用，以上 ６ 种植物及土壤因子一共可解释 ６２．５％的变异（图 ２ｃ）。

图 ２　 土壤微生物群落 ＰＬＦＡ 组成（ａ）和碳代谢功能（ｂ）与环境因子的典型对应分析及方差分解

Ｆｉｇ．２　 Ｃａｎｏｎｉｃａｌ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ａｎｄ ｐａｒｔｉｔｉｏｎ ｏｆ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｓｈｏｗｉｎｇ ｒｅｌａｔｉｏｎｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ

ＰＬＦＡ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ， ｃａｒｂｏｎ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｐｒｏｆｉｌｅｓ

ＴＲＣ：乔木层盖度，ｔｒｅｅ ｃｏｖｅｒａｇｅ；ＴＲＲ：乔木层物种丰富度，ｓｐｅｃｉｅｓ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ｏｆ ｔｒｅｅ ｌａｙｅｒ；ＳＨＲ：灌木层物种丰富度，ｓｐｅｃｉｅｓ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ｏｆ ｓｈｒｕｂ ｌａｙｅｒ；

ＷＣ：土壤含水量， ｓｏｉｌ ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ； ｐＨ： 土壤酸碱度， ｓｏｉｌ ｐＨ； ＳＯＣ： 土壤有机碳， ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ； ＡＮ： 土壤碱解氮， ｓｏｉｌ ａｌｋａｌｉｎｅ

ｈｙｄｒｏｌｙｚａｂｌｅ⁃ｎｉｔｒｏｇｅｎ

对土壤微生物群落的碳源代谢方式做 ＣＣＡ 表明：桉树人工林和天然次生林在第一轴上差异显著，主要与

桉树人工林的乔木物种丰富度及盖度、灌木物种丰富度、土壤水分、ｐＨ 及碳、氮资源可利用性低于天然次生林

有关（图 ２ｂ）。 第一轴代表了土壤微生物群落碳源代谢 ２３．６％的变异，第二轴代表了土壤微生物群落碳源代

谢 １０．３％的变异。 乔木的物种丰富度及盖度、灌木的物种丰富度是影响土壤微生物群落碳源代谢的主要植物

因子，累积可解释 ４２．２％的变异；土壤含水量、ｐＨ、碱解氮、有机碳是影响土壤微生物群落碳源代谢的主要土

壤因子，累积可解释 ４４．２％的变异；由于以上植物因子与土壤因子之间存在强烈的交互作用，７ 种因子累积可

解释土壤微生物群落碳代谢方式变异的 ４８．６％（图 ２ｄ）。

３　 讨论

森林土壤微生物群落的结构和功能受森林类型、气候、土壤条件以及人为管理活性等的影响［１，２１］。 本研

究以土壤微生物群落的结构和功能如何响应桉树人工林取代天然次生林这一变化为主线，选取了 １０ 对相邻

的天然次生林和桉树人工林，不同的样地其土壤和小气候条件也各不相同，使得结果更具有说服力及代表性。
结果表明：桉树取代天然次生林造林后，土壤微生物群落的结构和功能发生了显著的改变，而这些变化与森林

７　 ２２ 期 　 　 　 陈法霖　 等：引进种桉树人工林取代天然次生林对土壤微生物群落结构和功能的影响 　
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类型转变导致的环境因子的改变有关。
３．１　 桉树人工林取代天然次生林对土壤微生物群落的影响

土壤微生物是土壤生态系统变化的敏感指标之一，能有效反映出土壤生态系统的质量，微生物生物量越

大，土壤质量越高［２２⁃２３］。 本研究中，与天然次生林相比，桉树人工林中无论是土壤微生物量碳、氮，还是各类

群微生物的特征磷脂脂肪酸的含量都显著下降，表明桉树人工林土壤质量有所退化。 土壤微生物群落结构的

变化，例如：饱和直链脂肪酸 ／单不饱和脂肪酸，真菌 ／细菌，革兰氏阳性 ／阴性菌，异构 ／反异构支链磷脂脂肪酸

以及环丙基脂肪酸 ／前体的比值，与土壤微生物受生理胁迫的程度以及土壤营养胁迫条件显著正相关，或与资

源的可用性显著负相关［２４⁃２７］。 以上磷脂脂肪酸比值，随着森林类型的转变，都表现出显著升高的趋势，这些

显著变化指示了森林土壤资源可利用性的下降以及土壤养分胁迫的增强 ［１，９，２８⁃２９］。
天然次生林转变为桉树人工林显著降低了土壤微生物群落的碳代谢功能。 土壤微生物的碳代谢活性能

很好的指示土壤微生物的活性，土壤微生物群落利用单一碳源的丰富度和多样性常用来反映土壤微生物的功

能多样性［２３］。 ＢＩＯＬＯＧ 代谢多样性模式的变化与群落组成的变化相关［３０］。 本试验结果表明从天然次生林向

桉树人工林的转变导致土壤微生物群落碳代谢活性和多样性的显著下降，并且代谢模式也发生了显著改变。
土壤微生物群落的功能与森林生态系统养分循环过程息息相关，已有研究同样发现外来种造林导致森林或者

土壤生态系统中土壤微生物群落功能的下降［５，２３，３１⁃３３］。 桉树人工林的土壤微生物群落相对于天然次生林具有

较低的碳代谢功能，也表明天然次生林向引进种桉树人工林的转变导致土壤质量、土壤微生物群落多样性甚

至生态系统功能的下降。
３．２　 桉树取代天然次生林造林影响土壤微生物群落的机制

桉树人工林取代天然次生林后土壤微生物群落结构和功能发生了显著的改变。 与天然次生林相比，外来

种桉树造林导致土壤微生物群落结构和功能退化的可能因素如下：
（１）桉树本身的影响。 桉树生长迅速，生长过程中会利用大量的土壤水分以及养分。 如此高的养分需求

导致土壤水分和养分的大量损失［３４］，从而导致土壤资源可利用性的下降。 土壤理化性质在调节微生物群落

结构和功能方面具有重要作用［５，３５］。 Ｂｅｈｅｒａ 和 Ｓａｈａｎｉ［３６］的研究发现由天然林转变为桉树人工林会导致土壤

持水能力、有机碳、总氮以及微生物生物量及其代谢熵的下降。 本研究中，与天然次生林相比，引进种桉树人

工林的土壤水分含量、土壤有机碳以及碱解氮的含量较低，ＣＣＡ 分析结果也表明土壤微生物群落结构和功能

的退化与上述因素有关。
桉树较小的冠层导致了桉树人工林较低的乔木层盖度，本研究 １０ 片调查样地均值只有 ４１％。 另外，桉树

的生理（例如：较高的生长速率）和化学特征（例如：桉树叶片、树皮、和根内酚酸类和挥发油类的释放）有可能

对林下层植被产生抑制作用［７，３７］。 本研究结果发现，天然次生林转变为桉树人工林后，林下层植物的物种组

成发生了显著的变化，林下灌木层的丰富度也显著降低。 森林植被对土壤微生物群落的影响巨大，乔木层盖

度以及林下灌木层丰富度的减少不仅导致土壤资源输入多样性和量的减少，也导致微气候条件的恶化，例如：
导致土壤含水量的减少，而土壤含水量的减少会影响有机质的分解速率［３８⁃３９］。 本研究结果也发现，地上部植

物特征与土壤性质之间存在交互作用，共同影响着土壤微生物群落结构和功能。 总之，森林植物群落的改变

和各功能群对土壤养分及生境的影响显著的改变了土壤微生物群落结构和功能。
（２）人工林管理，例如大面积单一树种造林、炼山以及不合理的人工抚育会通过改变植物群落的结构和

土壤资源的可利用性而影响土壤微生物群落的组成和功能。 大面积单一树种造林导致乔木层物种单一，直接

影响土壤微生物可获得资源的多样性。 炼山可以通过高温导致热敏感微生物种群的消亡而直接影响土壤微

生物群落，或者通过改变土壤的物理化学性质（例如：碳的质量、矿质营养的含量和土壤的容重［４０⁃４１］ 和土壤二

氧化碳的排放［４２］而间接的影响土壤微生物群落。 有研究表明炼山会导致土壤微生物生物量和丰度的显著下

降［４２⁃４５］。 桉树人工林的抚育和高强度的林业作业（例如：种植桉树前过度的样地翻耕整地，除草、桉树木材收

获过程中的伐木作用以及地上生物量的移除）也可能直接或间接的影响土壤微生物群落的结构和功能。 本
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研究区域内的桉树人工林在造林及采伐前后，为了方便人工进行林业作业，会有目的地通过炼山来清理林地，
再加上种植过程中的各种人为干扰不仅导致林下层植被的破坏，还破坏土壤结构，即使桉树种植的头三年每

年都对桉树林进行施肥，这些人为干扰仍然可能导致土壤养分资源输入的减少和土壤养分、水分损失的增

加［２３］，这可能是桉树林土壤微生物功能退化的原因之一。
桉树人工林取代天然次生林导致土壤微生物群落的生物量以及碳代谢功能显著降低、致使土壤微生物群

落生理胁迫显著增强，导致土壤微生物群落结构变化和功能退化的主要环境因素为植物物种丰富度和覆盖度

的降低以及土壤资源（碳、氮和水分）可获得性的降低。 因此，桉树种植和管理过程中，建议减少对林下植被

以及土壤干扰、增加土壤资源可获得性，进而减缓桉树种植对土壤微生物群落的不利影响。
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