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典型农田退耕后土壤真菌与细菌群落的演替研究

张露琪１，２，张志明１，张丽梅２，王军涛２，∗
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摘要：土壤真菌和细菌作为地下生态系统的重要组成部分，其群落的恢复状况是评价农田退耕还林生态效益的重要指标。 以云

南省维西县典型退耕还林农田为对象，利用高通量测序等方法比较了不同退耕年限的农田土壤中真菌和细菌群落随植被演替

的变化特征。 结果发现，农田撂荒后土壤细菌多样性先显著降低后缓慢上升，真菌多样性变化不明显；地上部植被由草本经灌

丛再向林地演替的过程中，土壤真菌的群落组成随植被变化呈现明显的改变，主要体现在粪壳菌纲（Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ）所占比例

的减少（由 ３０％减至 １０％左右）和伞菌纲（Ａｇａｒｉｃｏｍｙｃｅｔｅｓ）所占比例的增加（由 ５％以下增至 ２０％以上）；而细菌的群落组成无明

显变化。 聚类分析的结果显示，真菌的群落组成变化与植物群落的演替规律更为同步。 不同演替阶段的退耕农田土壤真菌和

细菌群落均明显区别于未经扰动的天然林，表明人为扰动对土壤微生物群落的影响可能在较长时间内持续存在。 研究揭示了

云南典型农田退耕后地下土壤真菌和细菌群落随植被演替的变化特征，为全面评价该地区退耕还林的生态效益提供了数据

支撑。
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我国西南地区以山地、丘陵为主，其地形破碎、山地坡度大、土层薄。 在该区域进行耕种不仅粮食产量低，
而且频繁引发水土流失、山体滑坡甚至泥石流等一系列生态问题［１］。 鉴于此，我国于 ２００２ 年开始在该地区全

面实施退耕还林工程以恢复生态环境。 云南省作为退耕还林工程的重要省份之一，其退耕强度在西南地区乃

至全国都占据了较大比重。 随着退耕还林工程的开展，亟需对退耕还林工程的生态效益进行评估，以期为进

一步的生态建设工程决策提供科学依据［２⁃３］。 在诸多评价指标中，生物群落的恢复状况是一个重要方面［４］。
普遍认为，农田退耕并撂荒以后，地上部植物群落会由草本阶段开始，经灌木群落时期演替到早期森林群落阶

段，并最终演替为森林群落后期［５］。 而植物群落构建与恢复的这一过程中伴随着生态系统功能的恢复，包括

土壤碳固持增加、水土保持能力增强以及栖息地恢复带来的动物种群重建等［６⁃７］。
作为地下生态系统的重要组成部分，土壤微生物（特别是真菌和细菌）驱动着元素在整个陆地生态系统

中的生物地球化学循环［８］，在养分元素的获取、致病性与抗逆性等方面与地上部的植物群落存在着极其密切

的联系［９⁃１０］。 鉴于其重要的生态功能，土壤微生物的群落变化也被认为是评价生态恢复成功与否的重要指

标［１１］。 由于土壤微生物肉眼不可见的特点以及方法学的限制，早期的研究往往以酶活性、生物量等分辨率不

高的群落整体指标作为测度参数［１２⁃１３］。 事实上，无论是功能还是对环境变化的响应，真菌和细菌均存在着明

显的差异：前者通过菌丝、菌根等与植物建立更为直接的联系，后者对于根际环境和土壤养分更为敏感；在较

大的空间尺度上，真菌和细菌群落都会不同程度地响应地上部植物群落的变化，比如在全球尺度的草原生态

系统中，真菌和细菌都随着植物的多样性增加而增加，但真菌与植物的相关性比细菌更强［１４］。 在冰川前缘随

土壤发育过程的初级演替中，真菌和细菌也表现出不同的群落构建策略，前者比后者更易受植物和非随机过

程的影响［１５］。 因此，真菌和细菌的生态位分化可能会影响到对生态恢复的评价结果，应引起足够的重视。
农田退耕后，地上植物群落的演替过程与其在土壤发育过程中的初级演替类似，都是由草本植物群落开

始经灌木演替到森林的过程；但不同的是，土壤发育过程中的初级演替是以贫瘠的“岩石⁃裸地”作为起点，而
农田退耕后的演替起点是发育完全、养分丰富的成熟土壤。 大量研究表明，农田管理措施如施肥、单一种植等

显著改变了土壤微生物的群落组成及多样性［１６⁃１７］。 这也意味着农田退耕后土壤微生物群落的演替起点是经

历了长期人为扰动的群落：失去了肥料的持续供给，对速效养分敏感的土壤细菌可能最先产生响应；不再进行

单一种植后，植物的多样性开始增加，真菌可能与植物建立更为密切的联系。 而对于这一过程中，土壤真菌和

细菌在不同植物群落演替阶段的变化及其最终达到的稳定状态，我们仍然缺乏足够的了解。 因此，本研究在

我国西南退耕的典型区域———云南省迪庆州设置退耕还林监测样地，研究农田退耕后土壤真菌和细菌对植物

群落演替的响应。 通过高分辨率、免培养的高通量测序方法分析土壤总 ＤＮＡ 中 １８Ｓ ｒＲＮＡ 基因和 １６Ｓ ｒＲＮＡ
基因，我们比较了农田退耕还林后不同演替阶段土壤真菌和细菌群落组成和多样性随着植物群落的变化规

律，以期为全面而准确地评价退耕还林的生态效益提供数据支撑。

１　 研究区域与研究方法

１．１　 研究区域概况

云南省迪庆州地处低纬高原区，气候类型为亚热带与温带季风高原山地气候，平均气温在 １５℃左右，全
年无夏，春季秋季相连，冬季漫长。 自然植被以亚热带常绿阔叶林为主，研究区植被以生态保护林和生态经济
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林为主，其优势树种包括云南松（Ｐｉｎｕｓ ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ）、槲栎（Ｑｕｅｒｃｕｓ ａｌｉｅｎａ）及银木荷（Ｓｃｈｉｍａ ａｒｇｅｎｔｅａ）等。 由

于地势陡峭加之河水冲刷和自然风化，地形常被分割形成典型的“Ｖ”型地貌，高山、河谷、山间盆地交错。 坡

地开垦为农田后，由于水土流失严重造成土质贫瘠、粮食产量低下，滑坡和泥石流等自然灾害频发。 为恢复生

态环境，地方政府于 ２００３ 年起实行逐步退耕还林的措施。
１．２　 研究方法

１．２．１　 样方设置与土样采集

监测样地位于迪庆州维西傈僳族自治县保和镇西北部 ３４ 公里的白济汛乡澜沧江峡谷（２７°２１′６″Ｎ，９９°５′１５″Ｅ），
海拔 １７００ ｍ 左右，土壤类型为红壤。 ２００３ 年以前，该区域土地利用方式主要为由天然林开垦而来的农田；退
耕还林政策实施后，逐步对原有农田进行退耕。 由于退耕年限不同，在同一海拔段相邻的区域（约 ２ ｋｍ２范围

内）同时存在着处于不同植被群落恢复阶段的农田、撂荒草地（退耕 ２ 年）、撂荒灌丛（退耕 ８ 年，ｉ）、边缘灌丛

（ｉｉ）等样地，各样地地势均较为平缓，最大海拔差不超过 ２０ 米；同时，该区域内还存有未经砍伐的天然林（林
地 ｉ）以及人工林（林地 ｉｉ），可作为演替顶级对照（表 １）。 ２０１１ 年 １１ 月，分别在不同植被下设置样方，其中农

田设置 ３ 个 ５ ｍ×５ ｍ 的样方，每个样方间距 １０ ｍ；撂荒草地设置 ３ 条 ２ ｍ×１０ ｍ 的样带，每条样带间距 ５ ｍ；撂
荒灌丛设置 ３ 个 １０ ｍ×２０ ｍ 的样方，每个样方间距大于 １０ ｍ；林地内各设置 ３ 个 ２０ ｍ×２０ ｍ 样方。 样方内使

用“Ｍ”形 ５ 点采样法，取 ０—１０ ｃｍ 的表层土壤并混为 １ 个土样，每种植被 ３ 个重复，共得到 １８ 个土壤样本。
剔除根系及石砾等杂物后装入封口袋并用 ４℃保温箱运抵实验室。 新鲜土样带回实验室后充分混匀并过 ２
ｍｍ 的筛后放到⁃ ２０℃冰箱保存，用于土壤总 ＤＮＡ 提取。

表 １　 农田退耕后不同演替阶段地上部植物群落组成

Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｌａｎｔ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｌｏｎｇ ｔｈｅ ｃｈｒｏｎｏｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ａｂａｎｄｏｎｅｄ ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ ｌａｎｄｓ

植被类型 Ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ 优势植物 Ｄｏｍｉｎａｎｔ ｐｌａｎｔ

农田 Ｆａｒｍｌａｎｄ 长期耕作 玉米（Ｚｅａ ｍａｙｓ），芸豆（Ｐｈａｓｅｏｌｕｓ ｖｕｌｇａｒｉｓ）

撂荒草地 Ｇｒａｓｓｌａｎｄ 退耕 ２ 年
青蒿（ Ａｒｔｅｍｉｓｉａ ｃａｒｖｉｆｏｌｉａ），铁扫帚 （ Ｌｅｓｐｅｄｅｚａ ｃｕｎｅａｔａ），云南山蚂蝗
（Ｄｅｓｍｏｄｉｕｍ ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ）

撂荒灌丛 Ｓｈｒｕｂ 灌丛 （ｉ）⁃退耕 ８ 年
灌木层包括马桑 （Ｃｏｒｉａｒｉａ ｎｅｐａｌｅｎｓｉｓ），云南松，银木荷，南烛（Ｖａｃｃｉｎｉｕｍ
ｂｒａｃｔｅａｔｕｍ）等；草本层包括香茶菜 （ Ｒａｂｄｏｓｉａ ａｍｅｔｈｙｓｔｏｉｄｅｓ）、万寿菊
（Ｔａｇｅｔｅｓ ｅｒｅｃｔａ）

灌丛 （ｉｉ） ⁃边缘灌丛 藤状灌木为主

林地 Ｗｏｏｄｌａｎｄ 林地（ｉ）⁃天然林 云南松

林地（ｉｉ） ⁃人工林 云南松

１．２．２　 土壤总 ＤＮＡ 提取、真菌 １８Ｓ ｒＲＮＡ 基因与细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因扩增

使用 ＭｏＢｉｏ Ｐｏｗｅｒ Ｓｏｉｌ 土壤 ＤＮＡ 提取试剂盒（ＭＯＢＩＯ ｌａｂｏｒａｔｏｒｉｅｓ， Ｃａｒｌｓｂａｄ， Ｃａｌｉｆｏｒｎｉａ， ＵＳＡ）提取土壤总

ＤＮＡ。 除了细胞破碎步骤替换为“使用 ＦａｓｔＰｒｅｐ⁃２４ 核酸提取仪在 ４．５ 强度下破碎 ３０ｓ（ＭＰ Ｂｉｏｍｅｄｉｃａｌｓ， ＣＡ，
ＵＳＡ）”之外其他所有操作均按照试剂盒标准流程进行［１８］。 提取出的 ＤＮＡ 使用 ＮａｎｏＤｒｏｐ ＮＤ⁃ ２０００ｃ ＵＶ⁃
Ｖｉｓ 分光光度计（Ｔｈｅｒｍｏ Ｆｉｓｈｅｒ Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ， Ｗｉｌｍｉｎｇｔｏｎ， ＤＥ， ＵＳＡ）检测浓度与质量后，置于⁃ ８０℃冰箱保存。

ＤＮＡ 提取液稀释 １０ 倍后，使用 ＡＢＩ ＧｅｎｅＡｍｐ ９７００ 型 ＰＣＲ 仪 （ＡＢＩ， Ｆｏｓｔｅｒ Ｃｉｔｙ， ＣＡ， ＵＳＡ）对真菌 １８Ｓ
ｒＲＮＡ 基 因 与 细 菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基 因 进 行 扩 增。 真 菌 １８Ｓ ｒＲＮＡ 基 因 扩 增 使 用 的 引 物 为 ＮＳ１
（５′⁃ＧＴＡＧＴＣＡＴＡＴＧＣＴＴＧＴＣＴＣ⁃３′），ＮＳ８（５′⁃ＴＣＣＧＣＡＧＧＴＴＣＡＣＣＴＡＣＧＧＡ⁃ ３′） ［１９］，２０ μＬ 反应体系中包括 ４
μＬ ５× ＦａｓｔＰｆｕ 缓冲液、２ μＬ ｄＮＴＰ （２．５ μＭ），前后引物各 ０．４ μＬ（５μＭ）、０．４ μＬ ＦａｓｔＰｆｕ ＤＮＡ 聚合酶和 １０ ｎｇ
模板 ＤＮＡ（最后加水补至 ２０ μＬ）。 ＰＣＲ 扩增条件为：９５℃预热 ２ｍｉｎ，９５℃解链 ３０ｓ，５５℃退火 ３０ｓ，７２℃延长

３０ｓ（细菌 ２５ 个循环，真菌 ３０ 个循环），最后 ７２℃保持 ５ ｍｉｎ。 细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因扩增使用的引物为 ５６３Ｆ
（５′⁃ＡＹＴＧＧＧＹＤＴＡＡＡＧＮＧ⁃３′），９０７Ｒ （５′⁃ＣＣＧＴＣＡＡＴＴＣＭＴＴＴＲＡＧＴＴＴ⁃ ３′） ［２０］，反应体系及条件与真菌的一

致。 ＰＣＲ 产物经切胶回收和定量检测，加接头建库、等摩尔混合后在 ４５４ ＧＳ ＦＬＸ Ｔｉｔａｎｉｕｍ 测序仪上进行
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测序。
１．２．３　 生物信息分析及统计分析

原始数据使用 ＱＩＩＭＥ［２１］去除 ｂａｒｃｏｄｅ、引物及嵌合体（ｉｄｅｎｔｉｆｙ＿ｃｈｉｍｅｒｉｃ＿ｓｅｑｓ．ｐｙ）后，得到的 ｆａｓｔａ 格式数据

以 ９７％的序列相似度聚合为 ＯＴＵ（Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ Ｕｎｉｔ，可分类操作单元）。 细菌和真菌分别获得了

２８０，９５２ 和 １１５，４０３ 条高质量序列。 ＯＴＵ 表格转换为 ｂｉｏｍ 格式后导入 ＱＩＩＭＥ 进行重取样和多样性分析；
ＯＴＵ 代表序列使用 Ｓｉｌｖａ 数据库［２２］进行注释和比对。 为消除系统误差导致的样本序列数不均匀对多样性统

计的影响，使用 ｓｉｎｇｌｅ＿ｒａｒｅｆａｃｔｉｏｎ．ｐｙ 命令进行重取样，真菌和细菌的重取样深度分别为 ５，８２６ 和 １１，１２４ 条序

列。 群落组成分析及多样性分析均在重取样之后 ９７％序列相似度的 ＯＴＵ 水平上进行。 使用 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数 Ｈ′

表征 ａｌｐｈａ 多样性指数，Ｂｒａｙ⁃Ｃｕｒｔｉｓ 相异性指数 ＢＣ ｉｊ表征 ｂｅｔａ 多样性，公式分别如下所示：

Ｈ′ ＝ － ∑
Ｓ

ｉ ＝ １
ｐｉ ｌｎ ｐｉ （１）

ＢＣ ｉｊ ＝ １ －
２ Ｃ ｉｊ

Ｓｉ ＋ Ｓ ｊ
（２）

式中 Ｓ 表示总的微生物 ＯＴＵ 数，ｐｉ表示第 ｉ 个 ＯＴＵ 占总数的比例； Ｓｉ和 Ｓ ｊ分别代表群落 ｉ 和群落 ｊ 中所有

ＯＴＵ 的总数量，Ｃ ｉｊ表示群落 ｉ 和群落 ｊ 共有 ＯＴＵ 中较小值的总和。
使用 ＱＩＩＭＥ 中的 ｕｐｇｍａ ＿ ｃｌｕｓｔｅｒ． ｐｙ 脚本对所有样本的 Ｂｒａｙ － Ｃｕｒｔｉｓ 矩阵进行非加权组平均法聚类

（ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ ｐａｉｒ－ｇｒｏｕｐ ｍｅｔｈｏｄ ｗｉｔｈ ａｒｉｔｈｍｅｔｉｃ ｍｅａｎｓ， ＵＰＧＭＡ）。 聚类树经由ＭＥＧＡ 软件导出。 真菌和细菌多

样性的相关关系使用 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关系数表征，其中 Ｂｒａｙ－Ｃｕｒｔｉｓ 矩阵之间的相关性基于 Ｍａｎｔｅｌ 分析实现（使用

Ｒ 软件中的 ｖｅｇａｎ 包［２３］，置换检验次数为 ９９９ 次），并在 Ｒ 软件（ｗｗｗ．ｒ－ｐｒｏｊｅｃｔ．ｏｒｇ ／ ）中使用 ｇｇｐｌｏｔ２ 包完成线

性拟合（包含 ９５％置信区间）。 方差分析、柱形图及箱式图均在 Ｒ 中完成。

２　 研究结果

２．１　 农田退耕后不同演替阶段土壤真菌和细菌群落的变化

土壤真菌群落中的优势类群主要包括子囊菌（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）和担子菌（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）两大类（图 １）。 子囊

菌是相对多度最高的类群，其在所有样本中所占的平均比例为 ４７．０％；其次为担子菌，在所有样本中的所占的

平均比例为 １７．３％。 农田退耕后随着演替的进行，不同阶段的真菌群落组成有较大差异，其中以子囊菌门下

粪壳菌纲（Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ）和担子菌门下伞菌纲（Ａｇａｒｉｃｏｍｙｃｅｔｅｓ）的变化最为明显：前者相对多度由农田阶段

的 ３０％减至林地阶段的 １０％左右，后者相对多度由农田阶段的 ５％以下增加至林地阶段的 ２０％以上。 此外，
子囊菌门下的座囊菌纲（Ｄｏｔｈｉｄｅｏｍｙｃｅｔｅｓ）在演替前期的相对多度也明显高于后期。

土壤细菌群落中的优势类群主要包括变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、酸杆菌门

（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）、浮霉菌门（Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ）、绿弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）和厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）等（图 １）。 其中，变
形菌所占比例最高，在所有样本中的平均比例达 ３６．０％；放线菌和酸杆菌在所有样本中的平均相对丰度为

１６．１％和 １４．４％；其他类群的比例均在 １０％以下。 除了酸杆菌在农田和林地 ｉｉ（人工林）土壤中的比例明显低

于草地土壤和灌丛土壤外，其他优势类群在不同演替阶段并无明显差异。
通过构建基于 Ｂｒａｙ－Ｃｕｒｔｉｓ 指数的 ＵＰＧＭＡ 聚类树，进一步在 ＯＴＵ 水平上比较了不同演替阶段真菌和细

菌群落组成的差异。 结果表明，真菌和细菌群落均随植物群落的演替而变化，同一植物群落下微生物群落更

为相似，但整体而言真菌群落与地上部植物群落的演替规律同步性更好（ｓｙｎｃｈｒｏｎｉｓｍ）（图 ２），即当地上植物

群落类型发生更替时，相应地地下土壤真菌群落组成也发生了显著改变。 值得指出的是，林地 ｉ（天然林）土
壤中的细菌或真菌群落均与其他植物群落下的存在较大的差异，表明人为扰动对微生物群落的影响可能在比

较长的时间内持续存在。
２．２　 农田退耕后不同演替阶段土壤真菌和细菌多样性的变化

以 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数为测度指标，比较了农田退耕后土壤真菌和细菌的 ａｌｐｈａ 多样性在不同演替阶段
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图 １　 农田退耕后土壤真菌和细菌在不同演替阶段的群落组成变化

Ｆｉｇ．１　 Ｓｕｃｃｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｆｔｅｒ ｆａｒｍｌａｎｄ ａｂａｎｄｏｎｍｅｎｔ （ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ）

真菌图例中，Ａ 代表子囊菌门 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ，Ｂ 代表担子菌门 Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ，Ｇ 代表球囊菌门 Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ，Ｄ 代表双核亚界 Ｄｉｋａｒｙａ

图 ２　 基于 ＵＰＧＭＡ 聚类树的土壤真菌和细菌群落在退耕农田不同演替阶段的差异比较

Ｆｉｇ．２　 ＵＰＧＭＡ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｌｏｎｇ ｔｈｅ ｃｈｒｏｎｏｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ａｂａｎｄｏｎｅｄ ｆａｒｍｌａｎｄ

的变化。 可以看出，真菌多样性在不同的演替阶段之间的变化不甚明显，但整体而言在农田土壤中偏高而林

地 ｉ（天然林）土壤中偏低（图 ３）。 细菌多样性的变化与真菌相似且更为明显（图 ３）：其在农田土壤中最高，而
在林地 ｉ（天然林）土壤中显著（Ｐ＜０．０１）低于其他植物群落；农田撂荒后，细菌多样性呈现先急剧下降、然后随

着演替过程的推移而缓慢上升的趋势。
进一步的相关分析表明，细菌和真菌在随植物群落演替过程中多样性的变化趋势基本一致，即当细菌多

样性增加的同时，真菌多样性也增加（图 ４）。 其中，真菌 ａｌｐｈａ 多样性和细菌 ａｌｐｈａ 多样性之间呈显著正相关

关系（图 ４， ｒ＝ ０．４６， Ｐ＝ ０．０５），真菌 ｂｅｔａ 多样性和细菌的 ｂｅｔａ 多样性之间呈极显著正相关关系（图 ４， ｒ ＝
０．６９， Ｐ＜０．０１）。

３　 讨论

群落的恢复状况是评价退耕还林生态效益的重要指标。 通过对土壤真菌和细菌群落组成和多样性的分

析和比较，我们初步揭示了农田退耕后地下的微生物群落随着植物群落演替的变化特征。 整体而言，农田退

耕后土壤真菌的群落组成随植物群落演替的变化比细菌更为明显，其优势类群粪壳菌纲和伞菌纲随着演替的

５　 ８ 期 　 　 　 张露琪　 等：典型农田退耕后土壤真菌与细菌群落的演替研究 　
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图 ３　 农田退耕后不同演替阶段土壤真菌和细菌 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数的比较

Ｆｉｇ．３ 　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｎ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｕｃｃｅｓｓｉｏｎａｌ ｓｔａｇｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ａｂａｎｄｏｎｅｄ ｆａｒｍｌａｎｄ ａｓ ｍｅａｓｕｒｅｄ ｕｓｉｎｇ

Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

图 ４　 农田退耕后土壤真菌与细菌的 ａｌｐｈａ 多样性 ／ ｂｅｔａ 多样性相关分析

Ｆｉｇ．４　 Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ （ａｌｐｈａ ａｎｄ ｂｅｔａ） ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｉ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｃｒｏｓｓ ｔｈｅ ｓｕｃｃｅｓｓｉｏｎａｌ ｓｔａｇｅｓ ｏｆ ａｂａｎｄｏｎｅｄ ｆａｒｍｌａｎｄ

进行分别呈现出减少和增加的趋势。 粪壳菌纲作为子囊菌门的重要类群，较担子菌相比具有更高的基因替代

速率［２４］，研究也表明在连续耕种的土壤中粪壳菌纲的相对多度会随着连作年限增加而增加［２５］，因而其对长

期的人为扰动环境可能具有更好的适应能力。 而伞菌纲作为担子菌门重要的一类真菌，更多的依赖对木质组

分的腐化来获取碳源并拓展生存空间或者通过形成外生菌根与植物共栖［２６］。 农田退耕之前的人为扰动不利

于土壤中木质组分的累积以及植物群落的稳定，退耕后植物残体的累积以及木本植物多样性的增加更有利于

伞菌的生长。
农田退耕之后，土壤真菌和细菌的多样性响应植物群落的变化而改变，证明了空间尺度上地上植物和地

下微生物的协同变化在时间尺度上同样适用［２７］。 在随着地上部植物群落的演替过程中，真菌和细菌的 ａｌｐｈａ
和 ｂｅｔａ 多样性都呈现出较好的正相关关系，特别是 ｂｅｔａ 多样性。 这一结果说明真菌和细菌对于植物群落演

替的响应具有一定的同步性，而土壤真菌和细菌的生态位分化可能导致了二者的差异性。 土壤细菌的多样性

呈现出明显的先降低再缓慢升高的趋势，与我们的假设基本一致：农田退耕并撂荒以后，人为干扰减弱，土壤

养分、特别是 Ｎ 输入剧减，因而对速效养分敏感的细菌响应最为剧烈。 真菌的多样性大体也呈现这种趋势，
但比之细菌却又有所不同，比如在灌丛的不同阶段其多样性也有所差异，可归因于土壤真菌与地上部植被的

联系更为密切。 Ｌｉ 等在黄土高原的研究结果与本研究类似：在农田退耕后的演替过程中，真菌的数量随植物

６ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３９ 卷　
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群落的演替呈现显著的增加趋势［２８］。
值得注意的是，无论在群落组成还是多样性上，作为演替终点对照的天然林土壤中的真菌和细菌均明显

区别于其它经历了人为干扰的演替阶段，即包括农药 ／化肥施用和单一种植在内的耕作扰动可能对土壤微生

物群落产生了长期影响。 在“历史－生态”的理论框架下［２９］，这意味着现在的耕种活动作为未来的“历史”，其
“遗存”可在较长的一段时间内持续存在，而关于“黄土高原退耕农田土壤细菌的多样性在退耕 １５—２０ 年后

方得到部分恢复”的研究结果一定程度上支持这一假设［３０］。 通过基于“多样性－稳定性”理论的微生物群落

构建模型则可将这一过程进一步细化［３１］：微生物群落在扰动压力下较快地达到一个（中间）适应状态（事实

上大量研究都表明微生物对外界变化的响应是非常迅速的）；当扰动压力消除之后，群落有可能逐渐恢复为

原来的初始状态，而这将会是一个漫长的时期，甚至可能滞后于地上植物的群落恢复过程。 这一发现可能揭

示了地下生态系统经历扰动之后恢复的脆弱性，也强调了在未来的生态保育工作中地下生态系统应引起我们

的重视。

４　 结论

通过比较农田退耕后不同植被恢复阶段的土壤真菌和细菌群落组成和多样性的变化，揭示了土壤真菌和

细菌响应植物群落演替的特征，特别是真菌群落随着植被的变化比细菌群落更为敏感的特点。 本研究补充了

农田退耕还林后地下生物群落演替的相关内容，有望为准确而完整的评价退耕还林的生态效益提供数据

支撑。
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