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茂兰喀斯特森林小生境类型对土壤微生物群落组成的
影响

吴求生１，龙　 健１，∗，李　 娟２，廖洪凯１，刘灵飞１，吴劲楠１，肖　 雄１

１ 贵州师范大学贵州省山地环境信息系统与生态环境保护重点实验室，贵阳　 ５５０００１

２ 贵州师范大学地理与环境科学学院，贵阳　 ５５０００１

摘要：喀斯特山区是我国典型的生态脆弱区，区内分布复杂多样的小生境类型（石洞、石缝、石沟、石槽、土面等）。 土壤微生物

是陆地生态系统最活跃的成分，推动着生态系统能量流动和物质循环。 研究不同小生境类型对土壤微生物群落组成的影响，对
于喀斯特山区森林土壤微生物特征的认识和生态保护具有积极的意义。 以贵州茂兰喀斯特森林小生境为对象，对其土壤理化

性质和微生物组成进行了比较分析，并对小生境类型进行了数量聚类。 结果表明：６ 种小生境土壤中共检测到 ４８ 种磷脂脂肪

酸（ＰＬＦＡ），其中，标记土壤微生物的特征 ＰＬＦＡ 有 １８ 种；土壤微生物总量、细菌、真菌、放线菌、Ｇ＋、Ｇ－的含量均表现为石槽＞石
沟＞土面表层＞石洞＞石缝＞土面下层，同时，各微生物类型的含量在不同生境类型中表现为细菌＞放线菌＞真菌；Ｇ＋ ／ Ｇ－在六种生

境中表现为石槽＞石沟＞土面表层＞石缝＞石洞＞土面下层；真菌 ／细菌变幅为 ０．１４—０．１６，具体表现为土面表层＞石缝＞石沟＞石槽

＞石洞＞土面下层；相关性分析和多元回归树分析显示，不同小生境类型的土壤有机质是影响土壤微生物群落组成的首要因子。
聚类结果表明，小生境可划分为石槽—石沟型、石洞—石缝型、土面表层型以及土面下层型 ４ 种生境类型。 研究结果证实了不

同小生境类型对微生物分布特征存在显著影响。
关键词：茂兰；喀斯特小生境；土壤微生物群落结构；多元回归树；聚类
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微生物是地球最早出现的生命形式，其出现决定了地球演化的方向和进程，推动了土壤的发生和发

育［１］，不少学者从不同角度、利用不同技术手段对农田及森林土土壤微生物进行了大量研究［２⁃４］，得出一系列

成果；土壤微生物参与土壤有机质的分解与积累以及氮、磷等元素的转化过程［１，５］，这一系列过程受到多种因

素综合影响。 研究土壤微生物分布特征与土壤理化性质关系及其对土壤环境变化的响应机制，对进一步明确

其生态过程具有重要意义。
喀斯特环境是我国西南山区一个独特的生态环境系统，与黄土、沙漠、寒漠并列为我国四大生态环境脆弱

区［６⁃７］。 喀斯特山区地表破碎、土壤浅薄、分层复杂，且大多数土壤留存于地表发育的石缝、石洞、石沟等小生

境中，使得喀斯特地区原本有限的土壤资源显得弥足珍贵［８］。 近年来，针对喀斯特地区小生境分布的特点，
学者们主要围绕小生境土壤理化性质、类别、以及代表性取样方法等进行系统研究，结果表明喀斯特地区小生

境土壤理化性质存在极强地空间异质性［９⁃１３］。 土壤微生物对环境变化敏感度高，小生境土壤空间异质性以及

水热状况的差异，势必对土壤微生物群落结构产生较大影响。 然而，目前针对喀斯特地区不同小生境类型是

如何影响土壤微生物群落结构及其稳定性的研究，鲜有报道。
茂兰喀斯特原始森林位于贵州省荔波县境内，是目前世界上同纬度地区喀斯特原生性森林分布面积最大

的地区，该地区分布着复杂的生境类型，对整个西南喀斯特地区具有较好的代表性。 本研究以茂兰保护区原

始森林小生境为研究对象，探讨不同小生境类型对土壤微生物群落组成特征的影响，结合多元回归树

（Ｍｕｌｔｉｖａｒｉａｔｅ Ｒｅｇｒｅｓｓｉｏｎ Ｔｒｅｅ，ＭＲＴ）分析方法对小生境类型进行聚类，分析不同小生境间的区别和联系。 旨在

了解喀斯特地区小生境土壤微生物分布特征及其对土壤环境变化响应机制，为喀斯特山区微生物多样性保护

及石漠化防治提供理论参考。

１　 材料和方法

１．１　 研究区域概况

贵州荔波茂兰国家级喀斯特自然保护区地处 １０７°５２′—１０８°０５′Ｅ，２５°０９′—２５°２０′Ｎ。 年均温度 １８．３℃，≥
１０℃积温 ５７６７．９℃，全年降水量 １３２０．５ ｍｍ，集中分布于 ４—１０ 月；年均相对湿度 ８％；年均霜日 ７．３ ｄ；全年日

照时数 １２７２．８ ｈ；属中亚热带季风湿润气候，实验区喀斯特森林主要为常绿和落叶种群混生格局，主要树种

有：中华蚊母树（Ｄｉｓｔｙｌｉｕｍ ｃｈｉｎｅｎｓｅ）、青冈栎（Ｃｙｃｌｏｂａｌａｎｏｐｓｉｓ ｇｌａｕｃａ）、圆果化香（Ｐｌａｔｙｃａｒｙａ ｌｏｎｇｉｐｅｓ）、多脉榆

（Ｕｌｍｕｓ ｃａｓｔａｎｅｉｆｏｌｉａ）、黄连木 （Ｐｉｓｔａｃｉａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ）、掌叶木 （Ｈａｎｄｅｌｉｏｄｅｎｄｒｏｎ ｂｏｄｉｎｉｅｒｉ）、翅荚香槐 （Ｃｌａｄｒａｓｔｉｓ
ｐｌａｔｙｃａｒｐａ）、香叶树（Ｌｉｎｄｅｒａ ｃｏｍｍｕｎｉｓ）等，乔灌层郁闭度达 ０．９５，群落高度约 ８—１２ ｍ；区内主要出露岩石为纯

质石灰岩和白云岩，与常态地貌相比，生境复杂多样，有石面、石沟、石洞、石槽、石缝、土面等小生境［１３⁃１４］。 另

２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３９ 卷　
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外，区内土壤以黑色石灰土为主，土层浅薄不连续，富含有机质及其他营养物质（氮、磷、钾、钙等） ［１５］。
１．２　 采样方法与指标测定

于 ２０１７ 年春季进行野外考察并采集土壤样品。 因采样区地形为坡度走向形势，为缩小因微地貌等自然

条件带来的采样误差，样地的选择以小生境集中程度为前提。 为探索喀斯特山区土壤理化性质及微生物在垂

直水平上的特点，特对土面进行分层采集样品，根据为土壤颜色分层，把土面厚度约为 ０—１０ ｃｍ 的土层约定

为土面表层，厚度为约 １０—２０ ｃｍ 的土层约定为土面下层，石沟、石槽、石洞等生境的土壤浅薄，无明显分层现

象，因此未对此类生境土壤分层采集。 共选取 ３ 个样方（２０ ｍ×２０ ｍ），每个样方 ６ 类小生境：石沟、石洞、石
槽、石缝、土面表层（ｔｏｐ⁃ｓｏｉｌ，约为 ０—１０ ｃｍ）、土面下层（ｓｕｂ⁃ｓｏｉｌ，约 １０—２０ ｃｍ），每个类型采 ３—５ 个土样，共
采集 ６９ 个小生境土样。 每个样方同类型生境土壤均匀混合，最后共计 １８ 个样品。 用无菌袋封装 ２０ｇ 左右，
用于测定磷脂脂肪酸（带回实验室后，充分混匀无菌袋中土样，过 ２ ｍｍ 筛，混匀，以四分法取样，一周内测），
其余样品带回实验室后，分成两部分，一部分土样自然风干，用于测土壤总碳、总氮及 ｐＨ 等指标；一部分保存

在 ４℃冰箱备用。
土壤总碳、总氮采用元素分析仪 Ｖａｒｉｏ ｍｉｃｒｏ ｃｕｂｅ（Ｅｌｅｍｅｎｔａｒ）测定：风干土样，过 ０．１４９ ｍｍ 尼龙筛，取适

量样品置于铝盒中，烘箱 ６０℃经 ８ ｈ 去除水分，冷却，称量 １４０—１６０ ｍｇ，其中，石槽和石沟土壤碳含量过高，因
此称取 ４０—５０ ｍｇ，上机测定；有机质测定采用浓硫酸—重铬酸钾外加热法［１６］；ｐＨ 测试采用玻璃电极法。

微生物测定采用磷脂脂肪酸生物标记法［１７］：称取适量冷冻干燥土于离心管中，按顺序加入柠檬酸缓冲

液、氯仿、甲醇；涡旋振荡，遮光振荡 ２ ｈ，离心，转移；加入柠檬酸缓冲液、氯仿，振荡，间隔放气，遮光隔夜静置，
４℃保存；吸除上层缓冲液（废液），下层氯仿相转移，氮气吹干；萃取（ＳＰＥ），转移并加入甲醇，氮吹；加甲醇甲

苯混合液，溶解磷脂，加氢氧化钾溶液，水浴；加正己烷氯仿混合液、醋酸、去离子水，振荡、离心，将上层有机相

转移至小试管；加正己烷氯仿混合液，重复提取，振荡、离心，转移上层有机相至小试管，氮吹干；正己烷溶解磷

脂脂肪酸甲酯，转移至 ＧＣ 内插管中，上机测（Ａｇｉｌｅｎｔ７８９０Ｂ）。
标记的脂肪酸与土壤微生物对应关系见表 １。 磷脂脂肪酸计算用峰面积和内标曲线法［１８］，内标为 １９：０，

含量用 ｎｍｏｌ ／ ｇ 表示。

表 １　 微生物指示脂肪酸

Ｔａｂｌｅ １　 Ｆａｔｔｙ ａｃｉｄｓ ｕｓｅｄ ａｓ ｉｎｄｉｃａｔｏｒ ｏｆ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ

微生物
Ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍ

特征脂肪酸
Ｓｐｅｃｉａｌｌｙ ＰＬＦＡ

参考文献
Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓ

细菌 Ｂａｃｔｅｒｉａ
１５：０， １６：０， １４：０ ｉｓｏ， １５：０ ｉｓｏ， １６：０ ｉｓｏ， １７：０ｉｓｏ， １５：０ ａｎｔｅｉｓｏ，
１７：０ ａｎｔｅｉｓｏ， １６：１ ω５ｃ， １６：１ ω７ｃ，１６：１ ω９ｃ， １７：１ω ８ｃ，１８：１ ω５ｃ，
１８：１ ω７ｃ，１７：０ ｃｙｃｌｏ ω７ｃ

［１９⁃２２］

真菌 Ｆｕｎｇｕｓ １８：２ ω６ｃ，１８：１ ω９ｃ ［１９］

放线菌 Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅｓ １６：０ １０⁃ｍｅｔｈｙｌ， １７：０ １０⁃ｍｅｔｈｙｌ ［２３］

革兰氏阴性菌 Ｇｒａｍ－ｎｅｇａｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉｕｍ（Ｇ＋）
１６：１ ω５ｃ， １６：１ ω７ｃ， １６：１ ω９ｃ， １６：１ ω９ｃ， １７：１ ω８ｃ， １８：１ ω５ｃ，
１８：１ ω７ｃ， １７：０ ｃｙｃｌｏ ｗ７ｃ

［２３⁃２４］

革兰氏阳性菌 Ｇｒａｍ－ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉｕｍ（Ｇ－） １４：０ ｉｓｏ， １５： ０ｉｓｏ， １６： ０ｉｓｏ， １７：０ ｉｓｏ， １５：０ ａｎｔｅｉｓｏ， １７：０ ａｎｔｅｉｓｏ ［２３，２５］

　 　 ｉ、ａ、ｃｙ、Ｍｅ 表示异、反异、环丙基和甲基分枝脂肪酸；ω、ｃ 分别表示脂肪端顺式空间构造

１．３　 数据处理

主成分分析（Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ Ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ Ａｎａｌｙｓｉｓ， ＰＣＡ）对物种变量降维，降维结果被投影在二维坐标上，可清

楚地看出物种在样方中分布情况及组成特征，本研究利用 ＰＣＡ 分析不同小生境类型对土壤微生物特征 ＰＬＦＡ
分布和组成特征的影响。

ＭＲＴ 以小生境土壤理化因子为分类节点，利用二歧式分割法，将微生物种类和含量定义的生境逐步划分

为同质性高的组。 每一次划分都是以某一土壤理化因子的某个值将小生境分成两个部分，使得节点左右两组

组内小生境微生物差异尽量小，组间差异尽量大，然后对划分出来的小生境以同样方式继续分组，直至分割结

３　 ３ 期 　 　 　 吴求生　 等：茂兰喀斯特森林小生境类型对土壤微生物群落组成的影响 　
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果满足某种条件而终止［２６］。 ＭＲＴ 可利用交叉验证对分类结果进行“剪枝”，以得到数量合适的树，“１ＳＥ”准
则［２７—２８］是常用于确定树的大小的方法。

实验数据运用 Ｅｘｃｅｌ 和 ＳＰＳＳ ２２．０ 软件进行处理，采用单因素方差分析（ｏｎｅ—ｗａｙ ＡＮＯＶＡ）和最小显著差

异法（ＬＳＤ）检验各指标在不同类型生境中的差异情况，显著水平设为 Ｐ＝ ０．０５；ＰＣＡ 分析、ＭＲＴ 分析分别用 Ｒ
语言（ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｗｗｗ．ｒ－ｐｒｏｊｅｃｔ．ｏｒｇ）程序包 ｖｅｇａｎ［２９］和 ＭＶＰＡＲＴｗｒａｐ［３０］进行。 用 Ｏｒｉｇｉｎ２０１７ 软件和 Ｒ 语言作图。

２　 结果与分析

２．１　 不同小生境类型对土壤理化性质的影响

小生境土壤有机质变化范围在 ６０—５４６ ｇ ／ ｋｇ，石槽有机质含量显著高于其他小生境（Ｐ＜０．０５）（表 ２）；不
同小生境类型土壤 ｐＨ 存在较大差异，总体上呈石缝＞石洞＞石槽＞土面表层＞石沟＞土面下层的趋势；总碳在

小生境中呈现规律与有机质一致；石槽总氮含量显著高于石沟，石沟显著高于其他生境；石槽碳氮比显著高于

土面下层，与其他生境呈差异不显著。

表 ２　 小生境土壤理化性质

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｍｉｃｒｏｈａｂｉｔａｔ ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

小生境
Ｍｉｃｒｏｈａｂｉｔａｔｓ

土壤理化性质 Ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

ｐＨ
有机质

Ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ ／
（ｇ ／ ｋｇ）

总碳
Ｔｏｔａｌ ｃａｒｂｏｎ ／ ％

总氮
Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ／ ％

碳氮比
Ｃ ／ Ｎ ｒａｔｉｏ ／ ％

土下 Ｓｕｂ⁃ｓｏｉｌ ６．８２±０．４９ａ ６０．３２±２２．１６ａ ４．５６±１．８８ａ ０．５５±０．１７ａ ８．０６±０．８９ａ

石缝 Ｓｔｏｎｅ ｃｒｅｖｉｃｅ ７．５６±０．２７ｂ １００．１０±４６．２１ａ ６．６９±３．２１ａ ０．７５±０．２９ａ ８．７３±０．８４ａｂ

石洞 Ｓｔｏｎｅ ｃａｖｅｒｎ ７．４０±０．１２ａｂ １００．６９±１３．５５ａ ６．３３±１．０３ａ ０．７４±０．０９ａ ８．６２±０．４０ａｂ

土表 Ｔｏｐ⁃ｓｏｉｌ ６．９０±０．１８ａ １２０．４５±１５．５７ａ ６．９４±０．５７ａ ０．７４±０．０４ａ ９．３６±０．５７ａｂ

石沟 Ｓｔｏｎｅ ｇｕｌｌｙ ６．８６±０．４１ａ １６６．２０±２４．１１ａ １０．３３±１．２９ａ １．１１±０．０８ｂ ９．３３±０．７３ａｂ

石槽 Ｓｔｏｎｅ ｇｒｏｏｖｅ ６．９９±０．０９ａ ５４６．５１±２０７．５８ｂ ２８．１７±７．５１ｂ ２．９８±０．２１ｃ １０．１０±２．０５ｂ

　 　 表中数据为平均值±标准误差，同一列不同小写字母表示小生境间达显著差异水平（Ｐ＜０．０５）

２．２　 不同小生境土壤微生物的 ＰＬＦＡ 分析

２．２．１　 不同小生境对土壤 ＰＬＦＡ 种类和总量的影响

６ 种小生境中共检测到 ４８ 种 ＰＬＦＡ 生物标记（图 １ａ），其中，石沟土壤中有 ４７ 种，总含量为（２９６．４５±
２３．１８） ｎｍｏｌ ／ ｇ（图 １ｂ）；土面表层有 ４０ 种，总含量为（２３４．２１±２２．６０） ｎｍｏｌ ／ ｇ；石洞土壤有 ４４ 种，总含量为

（２０６．９６±５０．１８） ｎｍｏｌ ／ ｇ；石缝土壤有 ４３ 种，总含量为（１５５．７４±８３．９３） ｎｍｏｌ ／ ｇ；石槽土壤有 ３９ 种，总含量为

（３８８．３４±７３．８２） ｎｍｏｌ ／ ｇ；土面下层有 ３５ 种，含量为（１２７．０４±７１．８１） ｎｍｏｌ ／ ｇ；６ 种小生境土壤完全分布的 ＰＬＦＡ
有 ３０ 种，如 １４：００、１５：００、１６：００、１４：０ ｉｓｏ、１５：０ ｉｓｏ、１６：０ ｉｓｏ 等，不完全分布的 ＰＬＦＡ 有 １８ 种，如 ２４：００、１４：０
ｉｓｏ、２１：１ ω８ｃ、２１：１ ω３ｃ、２２：１ ω３ｃ、２３：１ ω４ｃ 等未见分布于土面下层，但在其余生境中均被检测出，１７：１ ω８ｃ
仅出现在石槽中，１９：１ ω７ｃ １０⁃ｍｅｔｈｙｌ 仅出现在石沟中。 从图 １ｂ 可知，土面下层 ＰＬＦＡ 含量显著低于土面表

层、石沟以及石槽，与石洞、石缝 ＰＬＦＡ 含量差异不显著。
从总体上看，不同生境类型土壤 ＰＬＦＡ 基本以 １６：００（细菌）、１５：０ ｉｓｏ（革兰氏阳性菌）、１６：０ ｉｓｏ（革兰氏

阳性菌）、１８：１ ω７ｃ（革兰氏阴性菌）、１８：１ ω９ｃ（真菌）、１９：０ ｃｙｃｌｏ ω７ｃ（未知）、１６：０ １０⁃ｍｅｔｈｙｌ（放线菌）、１８：０
１０⁃ｍｅｔｈｙｌ（放线菌）等 ＰＬＦＡ 类型为主，这 ８ 种 ＰＬＦＡ 相对含量占总 ＰＬＦＡ 相对含量的 ７０％。
２．２．２　 不同小生境土壤微生物特征 ＰＬＦＡ 主成分分析

对不同小生境土壤微生物特征 ＰＬＦＡ 进行主成分分析，结果见图 ２。 第一主轴和第二主轴分别解释土壤

特征 ＰＬＦＡ 方差的 ５２．２９％和 ２５．３６％；石槽 ＰＬＦＡ 含量最高，其次是石沟，最后是土面下层，但石缝和土面下层

的 １６：０ ａｎｔｅｉｓｏ、１８：１ ω５ｃ、１８：２ ω６ｃ、１６：０ ｉｓｏ、１７：０ ｉｓｏ 以及 １７：０ ａｎｔｅｉｓｏ 等特征 ＰＬＦＡ 相对含量高于石沟和石

槽。 石槽、石缝以及土面下层离坐标原点较远，石沟和土面表层离坐标原点较近。
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图 １　 不同小生境土壤 ＰＬＦＡ 种类（ａ）和总量统计结果（ｂ）

Ｆｉｇ．１　 Ｔｈｅ ｔｙｐｅ ｏｆ ＰＬＦＡ （ａ）， ａｎｄ （ｂ） ｔｏｔａｌｃｏｎｔｅｎｔｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍｉｃｒｏｈａｂｉｔａｔｓ ｏｆ ｓｏｉｌ

土表指土面表层（ｔｏｐ⁃ｓｏｉｌ），土下指土面下层（ｓｕｂ⁃ｓｏｉｌ）

图 ２　 不同小生境土壤特征 ＰＬＦＡ 的主成分分析

Ｆｉｇ．２　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｐｅｃｉａｌｌｙ ＰＬＦＡ ｉｎ ｓｏｉｌ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍｉｃｒｏｈａｂｉｔａｔｓ

２．２．３　 不同小生境对土壤特征微生物类群 ＰＬＦＡ 含量的影响

石槽土壤微生物总量显著高于其他生境类型（Ｐ＜０．０５）（图 ３ａ），并且其他生境间两两差异不显著；真菌

含量在土面下层、石缝、石洞、土面表层等生境中表现为差异不显著（图 ３ｂ），在土面下层、石沟、石槽中表现为
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差异显著；放线菌分布规律与真菌类似；细菌分布规律与微生物总量分布一致；土面下层的 Ｇ＋含量与石缝、石
洞及土面表层的土壤 Ｇ＋含量表现为差异不显著（图 ３ｃ），与石沟、石槽表现为差异显著；Ｇ－在不同生境类型中

分布情况与微生物总量、细菌分布规律相同；土面下层的 Ｇ＋ ／ Ｇ－值高于其他生境类型，与石槽、石沟、土面表层

及石缝表现为差异显著（图 ３ｄ）；真菌 ／细菌变幅为 ０．１４—０．１６（图 ３ｄ），具体表现为土面表层＞石缝＞石沟＞石
槽＞石洞＞土面下层，在 ６ 种生境类型中两两间呈差异不显著。 总体上，土壤微生物总量、细菌、真菌、放线菌、
Ｇ＋、Ｇ－含量均表现为石槽＞石沟＞土面表层＞石洞＞石缝＞土面下层。

图 ３　 不同小生境土壤微生物群落结构组成特征

Ｆｉｇ．３　 Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍｉｃｒｏｈａｂｉｔａｔｓ

２．３　 不同小生境土壤微生物与理化因子的相关性

不同小生境土壤微生物及其比值与理化因子相关性分析结果见表 ３。

表 ３　 小生境土壤微生物与理化因子的相关性

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ａｎｄ ｆａｃｔｏｒｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｉｎ ｍｉｃｒｏｈａｂｉｔａｔ

理化因子 Ｆａｃｔｏｒｓ
微生物种类 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌｔｙｐｅｓ

细菌
Ｂａｃｔｅｒｉａ

真菌
Ｆｕｎｇｉ

放线菌
Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅ Ｇ＋ Ｇ－ Ｇ＋ ／ Ｇ－ 真菌 ／ 细菌

Ｆｕｎｇｉ ／ Ｂａｃｔｒｉａｌ
总量

Ｔｏｔａｌ ｃｏｎｔｅｎｔ

ｐＨ －０．２８ －０．２９ －０．２６ －０．２７ －０．２８ ０．１２ ０．００３ －０．２８

有机质 Ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ ０．８９∗ ０．８８∗ ０．９０∗ ０．８１∗ ０．９２∗∗ －０．７７ ０．１８ ０．９０∗

总碳 Ｔｏｔａｌ ｃａｒｂｏｎ ０．９０∗ ０．８８∗ ０．９０∗ ０．８２∗ ０．９２∗∗ －０．７７ ０．１５ ０．９０∗

总氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ０．８９∗ ０．８７∗ ０．８９∗ ０．８１∗ ０．９２∗∗ －０．７６ ０．１４ ０．８９∗

碳氮比 Ｃ ／ Ｎ ｒａｔｉｏ ０．９４∗∗ ０．９５∗∗ ０．９４∗∗ ０．９０∗ ０．９４∗∗ －０．８３∗ ０．２７ ０．９４∗∗

　 　 ∗表示 Ｐ ＜０．０５，∗∗表示 Ｐ ＜０．０１

土壤微生物总量、细菌、真菌、放线菌与有机质、总碳、总氮呈显著正相关（Ｐ＜０．０５），与碳氮比呈极显著正
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图 ４　 ＭＲＴ 分析简要图

Ｆｉｇ．４　 Ａ ｓｕｍｍａｒｙ ｔｒｅｅ ｏｆ ｔｈｅ ＭＲＴ ａｎａｌｙｓｉｓ

　 （１）：图中 Ｏｇｍ：有机质，Ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ；（２）Ｒ２表示回归树对物种

方差解释比例；（３）误差表示回归树不能解释的方差比例；（４）ＣＶ

误差表示交叉验证误差；（５）：途中带有（）的数字表示节点；（６）：

节点下方的百分比表示环境因子对该节点中微生物组成方差解

释比例；（７）：树叶中 ｎ 为小生境个数

相关（Ｐ＜０．０１）；Ｇ＋与有机质、总碳、总氮呈显著正相关

（Ｐ＜０．０５），Ｇ－与有机质、总碳、总氮呈极显著正相关（Ｐ
＜０．０１）；５ 种微生物及其总量均与 ｐＨ 呈负相关，但未达

到显著水平（Ｐ＞０．０５）；Ｇ＋ ／ Ｇ－ 与 ｐＨ 呈正相关，与有机

质、总碳、总氮以及碳氮比呈负相关，并且与碳氮比达到

显著水平；真菌 ／细菌与 ｐＨ、有机质、总碳、总氮以及碳

氮比均呈正相关，但未达到显著水平。
２．４　 基于 ＭＲＴ 分析的小生境类别划分

对回归树进行“剪枝”结果见图 ４，１８ 个小生境被

分为 ５ 组，每组包含小生境个数和类型见表 ４。 回归树

共解释了 ７６．５９％的物种方差，说明回归树模型解释能

力较好。 节点（１）将 １８ 个生境分为 ２ 组（树左右两

边），并解释了物种组成方差的 ４９．７６％，有机质作为树

第一次划分样点的条件，说明有机质是影响样点分组和

微生物分布的首要因子，节点（１）左边组与右边组分别

含 ５ 个、１３ 个生境，节点（２）以有机质为划分条件对节

点（１）右边组 １３ 个生境进行分组，节点（６）和节点（１２）
分别以碳氮比和 ｐＨ 为划分条件继续对生境分组。 基

于 ＭＲＴ 聚类结果，本研究将茂兰喀斯特森林小生境划

分为 ４ 大类，即：石槽—石沟型，石洞—石缝型，土面表

层型以及土面下层型。

表 ４　 ＭＲＴ 树叶小生境分组表

Ｔａｂｌｅ ４　 ＭＲＴ ｌｅａｆ ｍｉｃｒｏｈａｂｉｔａｔ ｇｒｏｕｐｉｎｇ ｔａｂｌｅ

组别 Ｇｒｏｕｐｓ 小生境类型 Ｍｉｃｒｏｈａｂｉｔａｔ ｔｙｐｅｓ 组别 Ｇｒｏｕｐｓ 小生境类型 Ｍｉｃｒｏｈａｂｉｔａｔ ｔｙｐｅｓ

组 １Ｇｒｏｕｐ １ １、３ 号石沟，１、２、３ 号石槽 组 ４Ｇｒｏｕｐ ４ １、２ 号石洞，２、３ 号石缝，２ 号石沟，１ 号土面下层

组 ２Ｇｒｏｕｐ ２ ２、３ 号土面表层 组 ５Ｇｒｏｕｐ ５ ２、３ 号土面下层

组 ３Ｇｒｏｕｐ ３ ３ 号石洞，１ 号石缝，１ 号土面表层

３　 讨论

３．１　 不同小生境类型对土壤理化性质的影响

西南喀斯特山区溶蚀作用十分强烈，小生境类型多样，土壤性质因小生境环境的不同（光、热和水分条

件）存在强烈异质性，且增加了在水平方向上的变异［１２］。 本研究显示，小生境土壤有机质变化范围在 ６０—
５４６ ｇ ／ ｋｇ，与刘方［１３］等研究结果基本一致；有机质、总碳、总氮含量表现为石槽＞石沟＞土面表层＞石洞＞石缝＞
土面下层，主要由于石槽、石沟、土面表层生境状态较石洞、石缝开放，使植被凋落物和雨水极易累积，凋落物

的分解速率受不同小生境水热状况的影响，凋落物的分解是土壤有机质的来源，直接影响土壤有机质的含

量［１２，３１］；土壤 ｐＨ 在生境中呈石缝＞石洞＞石槽＞土面表层＞石沟＞土面下层的趋势，这主要是由于石缝、石洞等

小生境成土过程以岩石风化为主［１３］，因此这两种生境类型土壤 ｐＨ 较其他生境高；土壤中胡敏酸含量与有机

质含量呈正相关，胡敏酸含量越高，土壤 ｐＨ 越趋向微酸性［３２］，本研究中土壤有机质含量最高的石槽、石沟也

表现出 ｐＨ 较低的特点。
３．２　 不同小生境类型对土壤微生物组成的影响

研究显示，茂兰喀斯特森林小生境土壤微生物 ＰＬＦＡ 总量与细菌 ＰＬＦＡ 含量均表现为石槽＞石沟＞土面表
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层＞石洞＞石缝＞土面下层。 石沟、石槽及土面表层等生境中的植物根系及凋落物分布较其他生境多，这些物

质能改变土壤的碳输入，因此石沟、石槽以及土面表层等生境中土壤微生物获得的碳源更加充沛，碳源充足的

生境中，土壤微生物种类和含量较丰富。 ＭＲＴ 分析结果显示，微生物群落组成主要受土壤有机质影响，该结

果与吴愉萍对土壤微生物与有机质关系研究结果一致。
真菌和放线菌 ＰＬＦＡ 含量表现为石槽＞石沟＞土面表层＞石洞＞石缝＞土面下层，而真菌、放线菌与有机质、

碳、氮以及碳氮比呈显著正相关。 这说明有机质及氮的水平影响着真菌和放线菌的含量。 另外，真菌 ／细菌可

用于估算真菌和细菌的相对丰度，其比值的大小可指示微生物群落稳定性［３３］。 本研究显示，真菌 ／细菌变幅

为 ０．１４—０．１６，其中土面表层的真菌 ／细菌值最大，说明土面表层的生物群落较其他生境稳定。 Ｇ－是复合营养

型微生物，Ｇ＋是寡营养型微生物［３４］，Ｇ＋ ／ Ｇ－ 值越大，表明土壤养分越贫瘠。 本研究中，Ｇ＋ ／ Ｇ－ 变幅为 ０．４３—
０．８７，石槽的比值最小，土面下层最大，说明石槽土壤养分最丰富，土面下层养分最为贫瘠。 小生境土壤营养

丰富意味着微生物含量亦丰富。
微生物除了参与土壤中元素循环和能量流动外，在岩石溶蚀过程中亦具有重要功能，如微生物分泌胞外

聚合物，附着在岩石表明并形成一个特殊的环境，实现矿物的溶出，而岩石溶蚀是喀斯特山区成土的重要方

式；另外，生物附着于土壤中可以阻止土壤风化过程的养分淋溶作用，从而使营养元素得以保存，土壤微生物

在这一过程中扮演着重要角色［３５⁃３６］。 这一系列生态过程对喀斯特山区成土理论研究以及土地石漠化治理具

有重要现实意义。
３．３　 小生境类别划分

本研究将茂兰喀斯特森林小生境划分为石槽—石沟型、石洞—石缝型、土面表层型以及土面下层型，与廖

洪凯［１２］等使用冗余分析法对贵州喀斯特山区花椒林小生境分类结果较类似，但与刘方［１３］ 等对茂兰喀斯特森

林小生境分类研究结果差异较大，在刘方等人的研究中，是以小生境土壤理化因子为变量，基于欧氏距离对小

生境聚类；本文运用的 ＭＲＴ 聚类方法兼顾了小生境土壤微生物和理化因子两种变量，所含信息量大，冗余分

析属约束排序范畴，侧重于对物种变量的解释，缺少对样方分类的概念［３７］。 因此，ＭＲＴ 聚类结果更为合理；
另外，ＭＲＴ 分组结果显示了不同生境类型组合的情况，可能是因为不同生境类型土壤之间存在过渡性质。

本研究与已有研究对比发现，小生境分类结果差异较大的原因除了所用分类方法不同，还由于不同研究

区域小生境外部特征差异较大引起［１２⁃１３，３８］，这种差异给研究者在野外布设样点和采集土样时带来困扰。 目

前，在针对喀斯特山区土壤的研究中，野外布设样点和土样采集往往忽视了因小生境的存在而使土壤性质存

在极为强烈的空间异质性，导致布设的点和采集的样品难具代表性。 为此，王世杰［３２］等建议以小生境面积权

重衡量某个小生境对同类型生境混合土样量的贡献，以提高土壤样品的代表性，该方法具有一定的科学性，但
加大了野外工作量；另外，刘方［１３］等人提出将土面和石沟的土壤代表喀斯特土壤，但其认为此方案需要深入

探讨。 本研究运用的 ＭＲＴ 聚类方法，计算时纳入了土壤理化因子及微生物数据，包含样方信息量较传统聚类

方法更加全面，而且能对存在过渡性质的样方进行分类［３９］。 因此，本研究聚类结果更为合理。 从而建议以小

生境组合的方式代替单独小生境类型，以供今后在喀斯特山区土壤研究布设样点和土样采集中使用，可以有

效地解决上述问题。 研究以单因素方差分析法分析土壤环境因子和微生物的组成差异，结果表明理化因子和

微生物在土面表层和土面下层未见显著差异，但在 ＭＲＴ 模型聚类结果中，土面表层和土面下层并未被聚为同

组，加之喀斯特山区土壤浅薄不连续、分层不明显等特点，可以初步认为这两类生境的土壤理化因子和微生物

极有可能存在较复杂的联系，这方面有待深入研究。

４　 结论

本研究表明，贵州茂兰喀斯特森林不同小生境类型土壤理化性质存在显著地空间异质性。 小生境土壤理

化性质的变化使得微生物群落结构以及群落稳定性层次分明。 多元回归树聚类结果表明，小生境可划分为石

槽—石沟型、石洞—石缝型、土面表层型以及土面下层型四种生境类型。 因此，在今后对喀斯特地区土壤微生
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物研究中，应充分利用现代分子生物学等技术手段加深对森林土壤微生物的研究，可在喀斯特山区生物多样

性保护及石漠化治理中起到重要作用。

参考文献（Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓ）：

［ １ ］　 朱永官， 沈仁芳， 贺纪正， 王艳芬， 韩兴国， 贾仲君． 中国土壤微生物组： 进展与展望． 中国科学院院刊， ２０１７， ３２（６）： ５５４⁃５６５．

［ ２ ］ 　 Ｌｉａｏ Ｈ Ｋ， Ｃｈａｐｍａｎ Ｓ Ｊ， Ｌｉ Ｙ Ｙ， Ｙａｏ Ｈ Ｙ． Ｄｙｎａｍｉｃｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ａｎｄ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｆｔｅｒ ｓｈｏｒｔ⁃ｔｅｒｍ ｗａｔｅｒ ｓｔａｔｕｓ ｃｈａｎｇｅ ｉｎ

Ｃｈｉｎｅｓｅ ｐａｄｄｙ ｓｏｉｌｓ． Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ ａｎｄ Ｐｏｌｌｕｔｉｏｎ Ｒｅｓｅａｒｃｈ， ２０１８， ２５（３）： ２２３２⁃２９４１．

［ ３ ］ 　 韦莉莉， 卢昌熠， 丁晶， 俞慎． 丛枝菌根真菌参与下植物⁃土壤系统的养分交流及调控． 生态学报， ２０１６， ３６（１４）： ４２３３⁃４２４３．

［ ４ ］ 　 李新， 焦燕， 代钢， 杨铭德， 温慧洋． 内蒙古河套灌区不同盐碱程度的土壤细菌群落多样性． 中国环境科学， ２０１６， ３６（１）： ２４９⁃２６０．

［ ５ ］ 　 沈仁芳， 赵学强． 土壤微生物在植物获得养分中的作用． 生态学报， ２０１５， ３５（２０）： ６５８４⁃６５９１．

［ ６ ］ 　 颜萍， 熊康宁， 檀迪， 郭杰， 陈航， 胡晚枚． 喀斯特石漠化治理不同水土保持模式的生态效应研究． 贵州师范大学学报： 自然科学版，

２０１６， ３４（１）： １⁃７．

［ ７ ］ 　 杨明德． 论喀斯特环境的脆弱性． 云南地理环境研究， １９９０， ２（１）： ２１⁃２９．

［ ８ ］ 　 刘淑娟， 张伟， 王克林， 陈洪松， 舒世燕， 谭卫宁． 桂西北喀斯特峰丛洼地表层土壤养分时空分异特征． 生态学报， ２０１１， ３１（１１）：

３０３６⁃３０４３．

［ ９ ］ 　 廖洪凯， 龙健， 李娟， 杨江江， 冯业强． 喀斯特地区不同植被下小生境土壤矿物组成及有机碳含量空间异质性初步研究． 中国岩溶，

２０１０， ２９（４）： ４３４⁃４３９．

［１０］ 　 廖洪凯， 李娟， 龙健． 喀斯特干热河谷植被类型和小生境对土壤活性有机碳和基础呼吸的影响． 土壤通报， ２０１３， ４４（３）： ５８０⁃５８６．

［１１］ 　 廖洪凯， 龙健， 李娟， 杨江江， 冯业强． 西南地区喀斯特干热河谷地带不同植被类型下小生境土壤碳氮分布特征． 土壤， ２０１２， ４４（３）：

４２１⁃４２８．

［１２］ 　 廖洪凯， 李娟， 龙健， 张文娟， 刘灵飞． 贵州喀斯特山区花椒林小生境类型与土壤环境因子的关系． 农业环境科学学报， ２０１３， ３２（１２）：

２４２９⁃２４３５．

［１３］ 　 刘方， 王世杰， 罗海波， 刘元生， 刘鸿雁． 喀斯特森林生态系统的小生境及其土壤异质性． 土壤学报， ２００８， ４５（６）： １０５５⁃１０６２．

［１４］ 　 龙健， 李娟， 江新荣， 黄昌勇． 贵州茂兰喀斯特森林土壤微生物活性的研究． 土壤学报， ２００４， ４１（４）： ５９７⁃６０２．

［１５］ 　 Ｚｈａｎｇ Ｚ Ｈ， Ｈｕ Ｂ Ｑ， Ｈｕ Ｇ． Ｓｐａｔｉａｌ ｈｅｔｅｒｏｇｅｎｅｉｔｙ ｏｆ ｓｏｉｌ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｉｎ ａ ｓｕｂｔｒｏｐｉｃａｌ ｋａｒｓｔ ｆｏｒｅｓｔ， ｓｏｕｔｈｗｅｓｔ Ｃｈｉｎａ． Ｔｈｅ Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ Ｗｏｒｌｄ

Ｊｏｕｒｎａｌ， ２０１４， ２０１４： ４７３６５１．

［１６］ 　 鲍士旦． 土壤农化分析（第三版） ． 北京： 中国农业出版社， ２０００： ３０⁃３３．

［１７］ 　 Ｗｈｉｔｅ Ｄ Ｃ， Ｄａｖｉｓ Ｗ Ｍ， Ｎｉｃｋｅｌｓ Ｊ Ｓ， Ｋｉｎｇ Ｊ Ｄ， Ｂｏｂｂｉｅ Ｒ Ｊ． Ｄｅｔｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｓｅｄｉｍｅｎｔａｒｙ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｂｙ ｅｘｔｒａｃｔｉｂｌｅ ｌｉｐｉｄ ｐｈｏｓｐｈａｔｅ．

Ｏｅｃｏｌｏｇｉａ， １９７９， ４０（１）： ５１⁃６２．

［１８］张秋芳， 刘波， 林营志， 史怀， 杨述省， 周先冶． 土壤微生物群落磷脂脂肪酸 ＰＬＦＡ 生物标记多样性． 生态学报， ２００９， ２９（８）： ４１２７⁃４１３７．

［１９］ 　 Ｆｅｄｅｒｌｅ Ｔ Ｗ． Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｉｎ ｓｏｉｌ⁃ｎｅｗ ｔｅｃｈｎｉｑｕｅｓ． Ｐｅｒｓｐｅｃｔｉｖｅｓ ｉｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｅｃｏｌｏｇｙ， １９８６： ４９３⁃４９８．

［２０］ 　 Ｆｒｏｓｔｅｇåｒｄ Å， Ｂååｔｈ Ｅ， Ｔｕｎｌｉｏ Ａ． Ｓｈｉｆｔｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｌｉｍｅｄ ｆｏｒｅｓｔｓ ａｓ ｒｅｖｅａｌｅｄ ｂｙ ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ

ａｎａｌｙｓｉｓ． Ｓｏｉｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ， １９９３， ２５（６）： ７２３⁃７３０．

［２１］ 　 Ｆｒｏｓｔｅｇåｒｄ Å， Ｔｕｎｌｉｄ Ａ， Ｂååｔｈ Ｅ． Ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ， ｂｉｏｍａｓｓ， ａｎｄ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｆｒｏｍ ｔｗｏ ｓｏｉｌ ｔｙｐｅｓ

ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌｌｙ ｅｘｐｏｓｅｄ ｔｏ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｈｅａｖｙ ｍｅｔａｌｓ． Ａｐｐｌｉｅｄ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， １９９３， ５９（１１）： ３６０５⁃３６１７．

［２２］ 　 Ｔｕｎｌｉｄ Ａ， Ｈｏｉｔｉｎｋ Ｈ Ａ Ｊ， Ｌｏｗ Ｃ， Ｗｈｉｔｅ Ｄ Ｃ． Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ｔｈａｔ ｓｕｐｐｒｅｓｓ Ｒｈｉｚｏｃｔｏｎｉａ ｄａｍｐｉｎｇ⁃ｏｆｆ ｉｎ ｂａｒｋ ｃｏｍｐｏｓｔ ｍｅｄｉａ ｂｙ ａｎａｌｙｓｉｓ

ｏｆ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｂｉｏｍａｒｋｅｒｓ． Ａｐｐｌｉｅｄ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， １９８９， ５５（６）： １３６８⁃１３７４．

［２３］ 　 Ｚｏｇｇ Ｇ Ｐ， Ｚａｋ Ｄ Ｒ， Ｒｉｎｇｅｌｂｅｒｇ Ｄ Ｂ， ＭａｃＤｏｎａｌｄ Ｎ Ｗ， Ｐｒｅｇｉｔｚｅｒ Ｋ Ｓ， Ｗｈｉｔｅ Ｄ Ｃ． Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎａｌ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｓｈｉｆｔｓ ｉｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

ｄｕｅ ｔｏ ｓｏｉｌ ｗａｒｍｉｎｇ． Ｓｏｉｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ Ｓｏｃｉｅｔｙ ｏｆ Ａｍｅｒｉｃａ Ｊｏｕｒｎａｌ， １９９７， ６１（２）： ４７５⁃４８１．

［２４］ 　 Ｒａｔｌｅｄｇｅ Ｃ， Ｗｉｌｋｉｎｓｏｎ Ｓ Ｇ． Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ Ｌｉｐｉｄｓ， ｖｏｌ． １． Ｌｏｎｄｏｎ： Ａｃａｄｅｍｉｃ Ｐｒｅｓｓ．

［２５］ 　 Ｗｉｌｋｉｎｓｏｎ Ｓ Ｇ． １９８８． Ｇｒａｍ⁃ｎｅｇａｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ， ｐ．２９９⁃４８８． Ｉｎ Ｃ． Ｒａｔｌｅｄｇｅ ａｎｄ Ｓ Ｇ Ｗｉｌｋｉｎｓｏｎ （ｅｄ．）， Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ Ｌｉｐｉｄｓ．Ｖｏｌｕｍｅ Ｉ， Ａｃａｄｅｍｉｃ Ｐｒｅｓｓ，

Ｌｏｎｄｏｎ．

［２６］ 　 曹铭昌， 周广胜， 翁恩生． 广义模型及分类回归树在物种分布模拟中的应用与比较． 生态学报， ２００５， ２５（８）： ２０３１⁃２０４０．

［２７］ 　 Ｄｅ′ａｔｈ Ｇ， Ｆａｂｒｉｃｉｕｓ Ｋ Ｅ． Ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｒｅｇｒｅｓｓｉｏｎ ｔｒｅｅｓ： ａ ｐｏｗｅｒｆｕｌ ｙｅｔ ｓｉｍｐｌｅ ｔｅｃｈｎｉｑｕｅ ｆｏｒ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｄａｔａ ａｎａｌｙｓｉｓ． Ｅｃｏｌｏｇｙ， ２０００， ８１（１１）：

３１７８⁃３１９２．

［２８］ 　 Ｃｒａｗｌｅｙ Ｍ Ｊ． Ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ Ｃｏｍｐｕｔｉｎｇ： Ａｎ Ｉｎｔｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ｔｏ Ｄａｔａ Ａｎａｌｙｓｉｓ Ｕｓｉｎｇ Ｓ⁃Ｐｌｕｓ． Ｌｏｎｄｏｎ： Ｊｏｈｎ Ｗｉｌｅｙ， ２００２．

［２９］ 　 Ｏｋｓａｎｅｎ Ｊ， Ｂｌａｎｃｈｅｔ Ｆ Ｇ， Ｆｒｉｅｎｄｌｙ Ｍ， Ｋｉｎｄｔ Ｒ， Ｌｅｇｅｎｄｒｅ Ｐ， ＭｃＧｌｉｎｎ Ｄ， Ｍｉｎｃｈｉｎ Ｐ Ｒ， Ｏ′Ｈａｒａ Ｒ Ｂ， Ｓｉｍｐｓｏｎ Ｇ Ｌ， Ｓｏｌｙｍｏｓ Ｐ， Ｓｔｅｖｅｎｓ Ｍ Ｈ

Ｈ， Ｓｚｏｅｃｓ Ｅ， Ｗａｇｎｅｒ Ｈ． Ｖｅｇａｎ： ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｅｃｏｌｏｇｙ ｐａｃｋａｇｅ． Ｒ ｐａｃｋａｇｅ ｖｅｒｓｉｏｎ ２．４⁃４ （２０１７） ． ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ＣＲＡＮ．Ｒ⁃ｐｒｏｊｅｃｔ．ｏｒｇ ／ ｐａｃｋａｇｅ＝ｖｅｇａｎ．

９　 ３ 期 　 　 　 吴求生　 等：茂兰喀斯特森林小生境类型对土壤微生物群落组成的影响 　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

［３０］　 Ｏｕｅｌｌｅｔｔｅ Ｍ Ｈ， Ｌｅｇｅｎｄｒｅ Ｐ． ＭＶＰＡＲＴｗｒａｐ： Ａｄｄｉｔｉｏｎａｌ ｆｅａｔｕｒｅｓ ｆｏｒ ｐａｃｋａｇｅ ｍｖｐａｒｔ． Ｒ ｐａｃｋａｇｅ ｖｅｒｓｉｏｎ ０．１⁃９．２ （２０１３） ． ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ＣＲＡＮ．Ｒ⁃ｐｒｏｊｅｃｔ．

ｏｒｇ ／ ｐａｃｋａｇｅ＝ＭＶＰＡＲＴｗｒａｐ．

［３１］ 　 俞国松， 王世杰， 容丽． 茂兰喀斯特森林演替阶段不同小生境的小气候特征． 地球与环境， ２０１１， ３９（４）： ４６９⁃４７７．

［３２］ 　 吴愉萍． 基于磷脂脂肪酸（ＰＬＦＡ）分析技术的土壤微生物群落结构多样性的研究［Ｄ］． 杭州： 浙江大学环境与资源学院， ２００９．

［３３］ 　 ｄｅ Ｖｒｉｅｓ Ｆ Ｔ， Ｈｏｆｆｌａｎｄ Ｅ， ｖａｎ Ｅｅｋｅｒｅｎ Ｎ， Ｂｒｕｓｓａａｒｄ Ｌ， Ｂｌｏｅｍ Ｊ． Ｆｕｎｇａｌ ／ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｒａｔｉｏｓ ｉｎ ｇｒａｓｓｌａｎｄｓ ｗｉｔｈ ｃｏｎｔｒａｓｔｉｎｇ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ． Ｓｏｉｌ

Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ， ２００６， ３８（８）： ２０９２⁃２１０３．

［３４］ 　 Ｃｒｅａｍｅｒ Ｃ Ａ， Ｆｉｌｌｅｙ Ｔ Ｒ， Ｂｏｕｔｔｏｎ Ｔ Ｗ， Ｒｏｗｅ Ｈ Ｉ． Ｇｒａｓｓｌａｎｄ ｔｏ ｗｏｏｄｌａｎｄ ｔｒａｎｓｉｔｉｏｎｓ： ｄｙｎａｍｉｃ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ

ｃａｒｂｏｎ ｕｓｅ ｐａｔｔｅｒｎｓ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｇｅｏｐｈｙｓｉｃａｌ Ｒｅｓｅａｒｃｈ： Ｂｉｏｇｅｏｓｃｉｅｎｃｅｓ， ２０１６， １２１（６）： １６７５⁃１６８８．

［３５］ 　 朱永官， 段桂兰， 陈保冬， 彭新华， 陈正， 孙国新． 土壤⁃微生物⁃植物系统中矿物风化与元素循环． 中国科学： 地球科学， ２０１４， ４４（６）：

１１０７⁃１１１６．

［３６］ 　 连宾． 碳酸盐岩风化成土过程中的微生物作用． 矿物岩石地球化学通报， ２０１０， ２９（１）： ５２⁃５６．

［３７］ 　 Ｂｏｒｃａｒｄ Ｄ， Ｇｉｌｌｅｔ Ｆ， Ｌｅｇｅｎｄｒｅ Ｐ． 数量生态学⁃Ｒ 语言的应用． 赖江山， 译． 北京： 高等教育出版社， ２０１４： ９０⁃９３．

［３８］ 　 王世杰， 卢红梅， 周运超， 谢丽萍， 肖德安． 茂兰喀斯特原始森林土壤有机碳的空间变异性与代表性土样采集方法． 土壤学报， ２００７， ４４

（３）： ４７５⁃４８３．

［３９］ 　 张文静， 张钦弟， 王晶， 冯飞， 毕润成． 多元回归树与双向指示种分析在群落分类中的应用比较． 植物生态学报， ２０１５， ３９（６）： ５８６⁃５９２．

０１ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３９ 卷　


