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南亚热带混交人工林树种丰富度与土壤微生物多样性
和群落组成的关系

宋战超１，王 　 晖１，∗，刘世荣１，胡佳佳１，明安刚２，陈 　 海２，李朝英２，伍俊廷２，
史作民１，卢立华２，蔡道雄２

１ 中国林业科学研究院森林生态环境与保护研究所，国家林业和草原局森林生态环境重点实验室， 北京　 １０００９１
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摘要：森林植被与土壤微生物作为森林生态系统的重要组成部分，它们之间的相互作用对维持森林生态系统功能和稳定性起着

重要作用。 以往多在天然草地和森林生态系统开展植物多样性与土壤微生物多样性关系的研究，但人工构建的多树种混交林

生态系统中树种多样性对土壤微生物群落组成的影响及其机制尚不完全清楚。 因此，以南亚热带人工块状造林后自然恢复形

成的多树种混交森林生态系统为研究对象，利用高通量测序技术研究了随树种丰富度（１—１０ 种）变化土壤细菌和真菌多样性

的变化规律及主要影响因子。 结果表明，随树种丰富度增加，土壤真菌 α 多样性显著提高，但土壤细菌 α 多样性差异不显著；
不同树种丰富度梯度间土壤细菌和真菌的群落结构组成均差异显著；Ｐｅａｒｓｏｎ 相关分析表明土壤细菌 α 多样性主要受土壤 ｐＨ
和土壤铵态氮影响，而土壤 ｐＨ 和有效磷是土壤真菌 α 多样性的主要影响因子。 距离冗余分析（ｄｂ⁃ＲＤＡ）表明，对土壤细菌群

落组成产生显著影响的环境因子分别为土壤 ｐＨ、硝态氮和芳香碳组分，而土壤有机碳、硝态氮、细根生物量和氧烷基碳组分是

影响土壤真菌群落组成的主要因子。 本研究的结果说明了南亚热带人工林不同树种混交后形成多树种混交林生态系统的过程

中，树种组成和多样性的变化通过改变土壤理化性状和根系生物量对土壤微生物群落组成有显著影响，为制定该区域人工林通

过树种丰富度合理组配调控提升地下生物多样性及生态系统功能的经营策略提供了科学依据。
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土壤微生物在森林生态系统中发挥着不可替代的重要作用，积极参与到森林生态系统养分转化和循

环［１］，对维持森林生态系统稳定和功能以及植物多样性至关重要［２］。 森林土壤微生物群落结构和多样性受

林下凋落物性质和土壤根系分泌物等生物因子及土壤环境等非生物因子的共同影响［３⁃５］。 同时，土壤微生物

通过对土壤理化性质和土壤肥力作用，影响森林植被生物量和生产力［６］。
近年来，研究生态系统地上和地下生物多样性之间的联系一直是生态学研究的热点。 针对土壤微生物群

落与植物群落关系的研究越来越多，但多以草地生态系统或天然林生态系统为主。 Ｚａｋ 等［７］研究了植物多样

性对土壤微生物的影响，发现随着植物多样性的增加，土壤真菌生物量明显增加。 青藏高原天然草原的研究

发现，随着植物多样性的增加，真菌 α 和 β 多样性分别相应增加［８］。 Ｃｈｅｎ 等［９］ 在我国亚热带森林的不同树

种多样性梯度实验研究显示，树种特性是主导土壤细菌和真菌群落多样性和结构变化主要因素，且对土壤真

菌的影响比土壤细菌效果更强，而树种多样性并非是主要影响因子。 基于我国亚热带森林生物多样性与生态

系统功能实验，发现了不同功能型土壤真菌驱动亚热带森林群落多样性的作用模式［１０］。 有关生物多样性与

生态系统功能关系的研究表明，生物多样性是生态系统功能的主要驱动力［１１］。 不同树种在森林群落中占据

不同的高度和空间从而创造了更多的生态位，促进了群落利用阳光等环境资源的能力，提高了森林生态系统

生物量和生产力。 而我国人工林以单一树种种植为主，由于生物多样性下降，森林各种功能与生产力得不到

充分发挥，降低了森林适应能力和稳定性，还会造成地力衰退、森林系统功能退化等问题［１２］。 如在我国南方

地区大面积分布的桉树人工纯林，丛枝菌根真菌的种丰度随种植年份的增加逐渐下降，优势种 Ｆｕｎｎｅｌｉｆｏｒｍｓ
ｇｅｏｓｐｏｒｕｓ 的丰度在 ２ 年生和 １０ 年生林地中显著降低［１３］。 但是，树种多样性增加使森林植被组成和生态系统

结构、功能趋于复杂，更多树种混交后树种多样性会随之增加以及树种功能特性发生重叠，不同气候区、不同

类型森林生态系统植物种类和环境等条件差异也比较大，因此尚需通过研究进一步增强对森林植物多样性与

土壤微生物多样性关系以及潜在机制的认知，进而提高有关土壤微生物对“树种多样性与土壤理化性质和肥

力”关系影响机制的理解。
亚热带森林生态系统是我国陆地碳汇潜力的主要来源［１４］。 我国南方亚热带地区树种多样性丰富，人工

林的面积和蓄积均居全国之首。 Ｈｕａｎｇ 等［１５］通过野外多树种新造林实验研究发现随树种多样性增加林分生

产力显著增加。 本研究面向人工林生态系统固碳增汇功能提升的国家需求，针对土壤微生物群落组成与树种
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多样性关联机制这一关键科学问题，选取我国南亚热带经近 ４０ 年近自然管理形成的多树种、多层次、天然更

新良好的异龄混交人工林生态系统为对象，采用高通量测序技术研究随树种丰富度变化土壤微生物 α 多样

性和群落组成的变化，以及主要的生物和环境驱动因子，旨在探讨多树种混交如何对南亚热带人工林土壤微

生物生物量和群落结构组成产生影响，为进一步揭示树种多样性与地下土壤微生物多样性关系提供科学依

据，并为制定该区域人工林通过树种丰富度合理组配调控提升生态系统功能的经营策略提供科技支撑。

１　 材料和方法

１．１　 研究区概况与实验设计

研究区位于广西壮族自治区凭祥市中国林业科学研究院热带林业实验中心国家林业和草原局广西友谊

关森林生态系统定位研究站（２２°０６′５０″—２２°０７′２７″Ｎ，１０６°４６′４８″—１０６°４７′２２″Ｅ）。 该地区属典型南亚热带季

风气候区，海拔约 ３００ ｍ，年平均气温 ２０．５—２１．７℃，年平均降雨量 １２００—１５００ ｍｍ，多集中在 ４—９ 月份。 主

要地貌类型以低山丘陵为主，土壤以砖红壤和红壤为主，成土母岩主要有泥岩夹砂岩、砾状灰岩和石灰岩等。
本研究的试验区在杉木林采伐迹地，自 １９７９ 年选取 ２１ 个乡土树种以块状混交布局建立的试验林，经过近

４０ 年的人工经营和天然更新，试验区已形成多树种、复层结构的混交人工林，试验区面积 １００ ｈｍ２。
在试验区内随机设置 ５４ 个 ２０ ｍ × ２０ ｍ 样地，并对每个样地内胸径（Ｄｉａｍｅｔｅｒ ａｔ ｂｒｅａｓｔ ｈｅｉｇｈｔ，ＤＢＨ）≥

１ ｃｍ林木的胸径、树高和坐标进行每木调查。 依据每个样地内的树种丰富度将 ５４ 个样地划分成 １０ 组，形成

由 １—１０ 个树种的丰富度梯度。 其中第一组（１ 个树种）有 ７ 个样地，第二组（２ 个树种）有 ７ 个样地，第三组

（３ 个树种）有 ３ 个样地，第四组（４ 个树种）有 ４ 个样地，第五组（５ 个树种）有 ４ 个样地，第六组（６ 个树种）有
７ 个样地，第七组（７ 个树种）有 ５ 个样地，第八组（８ 个树种）有 １０ 个样地，第九组（９ 个树种）有 ３ 个样地，第
十组（１０ 个树种）有 ４ 个样地，各样地的树种组成详见附件 ７。
１．２　 样品采集与处理

２０１８ 年 ６ 月采集土壤样品，测定土壤微生物和理化性质。 用不锈钢取土钻在每个样方内随机采集 １２ 个

直径 ５．０ ｃｍ 的土芯，取土深度为矿质土壤层 ０—１０ ｃｍ，将 １２ 个土样均匀混合成一个复合样品，共计 ５４ 个土

壤复合样品。 土样过 ２ ｍｍ 筛，分拣出样品中的石头、根系和其他动物残体。 新鲜土用于土壤微生物 ＤＮＡ 提

取和土壤铵态氮（ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ）、硝态氮（ＮＯ－

３ ⁃Ｎ）、有效磷（ＡＰ）、ｐＨ 值测定，风干土用于土壤总有机碳（ＳＯＣ）、全氮

（ＴＮ）和土壤有机碳化学结构等化学性质分析。
１．３　 土壤理化性质、细根生物量和碳化学组分的测定

土壤 ｐＨ 值采用 ＦＥ２０ ｐＨ 计测定，土水比为 １∶２．５。 采用重铬酸钾外加热法和凯氏定氮法分别测定土壤

有机碳和全氮含量［１６］。 采用盐酸和硫酸萃取后分光度法测定土壤有效磷含量［１７］。 采用 ２ ｍｏｌ ／ Ｌ ＫＣｌ 浸提，
靛酚蓝比色法测定铵态氮，紫外分光光度法测定硝态氮［１８］。

土样过 ２ ｍｍ 筛时，挑选出直径 ≤ ２ ｍｍ 的细根活体，用水反复冲洗去除附着在根系表面的泥土后，放置

烘箱用 ６５℃烘干至恒重，用电子天平称重（精确到 ０．００１ ｇ），依据如下公式计算各样地的细根生物量：
细根生物量（ｇ ／ ｍ２）＝ 平均每个土芯中细根干重（ｇ） ／ ［π（Φ ／ ２） ２× （ｍ２ ／ １０４ ｃｍ２）］（Φ＝ ５．０ ｃｍ）
采用１３Ｃ 固体核磁共振波谱（ １３Ｃ ＣＰＭＡＳ ＮＭＲ）分析土壤有机碳不同化学组分比例。１３Ｃ 固体核磁共振波

谱被分为四组化学位移区域，以此区分土壤有机碳的不同组分：烷基碳（ δ ＝ ０—４５，ａｌｋｙｌ Ｃ），氧烷基碳（ δ ＝
４５—１１０，Ｏ⁃ａｌｋｙｌ Ｃ），芳香碳（δ＝ １１０—１６０，ａｒｏｍａｔｉｃ Ｃ），羰基碳（δ＝ １６０—２１０，ｃａｒｂｏｎｙｌ Ｃ）。
１．４　 土壤微生物总 ＤＮＡ 提取和高通量测定

称取约 ０．２５ ｇ 经冷冻干燥处理的土壤样品，使用 ＭＯ ＢＩＯ ＰｏｗｅｒＳｏｉｌ（ＭＯ ＢＩＯ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｉｅｓ，Ｃａｒｌｓｂａｄ，ＵＳＡ）
试剂盒提取土壤微生物总 ＤＮＡ，采用 ＮａｎｏＤｒｏｐ 分光光度计进行定量提取 ＤＮＡ 的质量和浓度，并用 １％琼脂

糖凝胶电泳对提取的 ＤＮＡ 质量进行检测，合格后用于构建文库；以各土壤样品微生物总 ＤＮＡ 为模板，以细菌

Ｖ４ 和 Ｖ５ 区特异性引物（１５Ｆ ５′⁃ＧＴＧＣＣＡＧＣＭＧＣＣＧＣＧＧＴＡＡ⁃ ３′；９２６Ｒ ５′⁃ＣＣＧＴＣＡＡＴＴＣＭＴＴＴＧＡＧＴＴＴ⁃ ３′） ［１９］
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和真菌 ＩＴＳ１ 区特异性引物 （ ＩＴＳ１Ｆ ５′⁃ＣＴＴＧＧＴＣＡＴＴＴＡＧＡＧＧＡＡＧＴＡＡ⁃ ３′； ２０４３Ｒ ５′⁃ＧＣＴＧＣＧＴＴＣＴＴＣＡＴＣ
ＧＡＴＧＣ⁃３′） ［２０］进行 ＰＣＲ（ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ ｃｈａｉｎ ｒｅａｃｔｉｏｎ）扩增；采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 测序平台对 ＰＣＲ 扩增产物进行

双端测序分析，微基生物科技（上海）有限公司完成测序。
土壤微生物目标片段的 ＰＣＲ 产物测序完成后，对有效序列进行质控、拼接和精确去杂等处理，得到优化

序列。 优质序列利用 Ｕｓｅａｒｃｈ 软件基于 ９７％的相似水平进行分类操作单元（ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔｓ，简称

ＯＴＵｓ）。 根据 Ｓｉｌｖａ 细菌数据库［２１］ 和 Ｕｎｉｔｅ［２２］ 真菌数据库利用 ＲＤＰ Ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ 进行物种注释和分类。 利用

ＱＩＩＭＥ（Ｖｅｒｓｉｏｎ ｌ．７． ０）软件依据样本文库的 ＯＴＵｓ 丰度信息计算土壤样品的细菌和真菌多样性（ Ｆａｉｔｈ′ ｓ
Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ，Ｆａｉｔｈ′ｓ ＰＤ 指数）。 利用 Ｒ 语言软件 ＶＥＧＡＮ 包对土壤细菌和真菌 β 多样性进行了距离

冗余分析（Ｄｉｓｔａｎｃｅ⁃ｂａｓｅｄ ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｅｓ，ｄｂ⁃ＲＤＡ），并筛选主要解释变量。
１．５　 统计分析

本研究中土壤细菌 α 多样性和真菌 α 多样性均采用 Ｆａｉｔｈ′ｓ ＰＤ 指数指示。 采用 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关方法分析土

壤细菌和真菌 α 多样性（丰富度）随树种丰富度的变化［９］。 利用逐步回归方法，分析并筛选影响土壤细菌和

真菌群落 α 多样性的主要生物和环境因子［２３］。 选取的自变量为土壤 ｐＨ、ＡＰ、ＳＯＣ、ＴＮ、ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ、ＮＯ－

３ ⁃Ｎ 和 Ｃ ／
Ｎ，以及土壤有机碳化学组分烷基碳、氧烷基碳、芳香碳、羰基碳和细根生物量。 以上统计分析在 ＳＰＳＳ ２３．０ 软

件完成。 采用 ＰｅｒＭＡＮＯＶＡ 分析土壤细菌和真菌 β 多样性（群落组成）是否随树种丰富度变化存在差异［２４］。
各项统计在 Ｐ ＜ ０．０５ 水平上分析。 使用 ＥＸＣＥＬ ２０１０ 和 ＯＲＩＧＩＮ ２０１７ 作图。

２　 结果与分析

２．１　 树种丰富度与土壤细菌和真菌 α 多样性的关系

通过对本研究中的人工林树种丰富度梯度序列样地建立不同树种丰富度梯度（１—１０ 个树种）与土壤细

菌 α 多样性之间的相关关系，树种丰富度与土壤细菌 α 多样性的关系如图 １ 所示。 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关分析的结果

表明，土壤细菌 α 多样性随树种丰富度增加整体间存在增加的趋势，但影响不显著（Ｐ＞０．０５）。 通过对土壤细

菌 α 多样性和土壤理化性质关系的分析，发现土壤细菌 α 多样性与土壤 ｐＨ 和芳香碳组分呈显著正相关（Ｐ ＜
０．０５），而与有机碳、铵态氮、碳氮比、烷基碳组分及细根生物量呈显著负相关（Ｐ＜０．０５）。 采用逐步回归分析

揭示土壤理化性质与土壤细菌 α 多样性之间的关系，结果表明土壤 ｐＨ 和铵态氮是土壤细菌 α 多样性变化的

主要影响因素（表 １）。

图 １　 树种丰富度与土壤细菌 α多样性和真菌 α多样性的关系

Ｆｉｇ．１　 Ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｏｆ ｔｒｅｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｎ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ α⁃ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ α⁃ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

树种丰富度与土壤真菌 α 多样性的关系如图 １ 所示。 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关分析的结果表明，土壤真菌 α 多样性

与树种丰富度之间存在显著正相关关系（Ｐ＜０．０５），随树种丰富度增加，土壤真菌 α 多样性显著提高。 通过对

土壤细菌 α 多样性和土壤理化性质关系的分析，发现土壤真菌 α 多样性与土壤 ｐＨ 和碳氮比呈显著正相关

（Ｐ＜０．０５），而与细根生物量呈显著负相关（Ｐ ＜ ０．０５）。 逐步回归分析表明土壤 ｐＨ 和有效磷是土壤真菌 α 多
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样性变化的主要影响因素（表 １）。

表 １　 土壤细菌和真菌 α多样性与环境因子的多元统计结果

Ｔａｂｌｅ １　 Ｍｕｌｔｉｖａｒｉａｔｅ ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ｆｕｎｇｉ α⁃ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｗｉｔｈ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

微生物类群
Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

因子
Ｆａｃｔｏｒｓ

回归方程
Ｒｅｇｒｅｓｓｉｏｎ ｅｑｕａｔｉｏｎ Ｒ２ Ｐ

细菌 Ｂａｃｔｅｒｉａ
ＮＨ＋

４ ⁃Ｎ （ｍｇ ／ ｋｇ）
ｐＨ

Ｂａｃｔｅｒｉａｌ α⁃ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ＝ －１１８．８８２＋５２．１０９ ｐＨ－０．５７９ ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ ０．８０ ０．００１

真菌 Ｆｕｎｇｉ ｐＨ
ＡＰ （ｍｇ ／ ｋｇ） Ｆｕｎｇａｌ α－ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ＝ －８６．６０２＋５３．６２４ ｐＨ＋２．０９７ＡＰ ０．３４ ０．００１

２．２　 不同树种丰富度土壤细菌和真菌群落组成变化

对不同树种丰富度土壤微生物群落组成进行 ＰｅｒＭＡＮＯＶＡ 分析，结果发现土壤细菌 β 多样性在不同树种

丰富度之间存在显著差异（表 ２）。 对 ５４ 个土壤样品进行 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 高通量测序，数据经过滤优化，共得

到 １９６４７８５ 个细菌优化序列，平均每个样品 ３６３８５ 个序列，共得到 ４７６９ 个 ＯＴＵｓ。 在纲水平上土壤细菌群落

共鉴定 ４８ 纲，相对丰度大于 １％的纲共 １５ 个。 样品中土壤细菌群落主要由酸杆菌纲（１３．１９％）、α 变形菌纲

（１３．０６％）、γ 变形菌纲（９．８５％）、β 变形菌纲（６．００％）和 δ 变形菌纲（５．６１％）组成，其他微生物种类以低丰度

（小于 ５．００％）存在，如：纤线杆菌纲（３．４５％）、浮霉菌纲（０．８０％）。 树种丰富度增加变化改变了土壤细菌 β 多

样性，在不同树种丰富度梯度下 α 变形菌纲、迷踪菌纲、γ 变形菌纲、浮霉菌纲、Ｉｇｎａｖｉｂａｃｔｅｒｉａ（未命名）和螺旋

体纲差异显著（Ｐ＜０．０５）（图 ２）。

图 ２　 不同树种丰富度与土壤细菌群落和真菌群落组成变化

Ｆｉｇ．２　 Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｎｄ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

细菌群落中 Ａα 变形菌纲；Ｇ：γ 变形菌纲；Ｐ：浮霉菌纲；Ｅ：迷踪菌纲；Ｉ：Ｉｇｎａｖｉｂａｃｔｅｒｉａ，未命名；Ｓ：螺旋体纲；真菌群落中 Ａ：伞菌纲；Ｌ：茶渍纲；

Ｔ：银耳纲；∗∗表示显著水平 Ｐ＜ ０．０１，∗表示显著水平 Ｐ＜ ０．０５

表 ２　 不同树种丰富度梯度下土壤细菌和真菌群落 ＰｅｒＭＡＮＯＶＡ 分析

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｎｄ Ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｇｒａｄｉｅｎｔ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｏｎｅ⁃ｗａｙ ＰｅｒＭＡＮＯＶＡ ａｎａｌｙｓｉｓ

微生物类群 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ Ｆ．Ｍｏｄｅｌ Ｒ２ Ｐ

细菌 Ｂａｃｔｅｒｉａ ３．５８４ ０．２０２ ０．００１

真菌 Ｆｕｎｇｉ １．５２２ ０．２００ ０．００２

在不同树种丰富度梯度下土壤真菌 β 多样性存在显著差异（表 ２）。 真菌测序共得到 ２０６８５３７ 个优化序

列，聚集在 ８１２４ 个 ＯＴＵｓ 中，平均每个样品 ３８３０６ 个序列。 在纲水平上土壤真菌群落共鉴定 ３４ 纲，相对丰度

大于 １％的纲共 ８ 个。 样品中土壤真菌群落主要由伞菌纲（２３．３８％）组成，其他种群丰度相对较低，如茶渍纲
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（３．０７％）、银耳纲（２．８４％）。 土壤真菌群落中的伞菌纲、茶渍纲和银耳纲在不同树种丰富度梯度下差异显著

（Ｐ＜０．０５）（图 ２）。
２．３　 环境变量对土壤细菌和真菌群落组成的影响

采用 ｄｂ⁃ＲＤＡ 分析来评估环境变量对土壤细菌群落组成的影响。 分析结果显示，土壤细菌群落在第一主

轴（横轴）主要由土壤 ｐＨ 和芳香碳组分贡献，累计解释变量达到 ９２．８６％。 第二主轴（纵轴）累计解释变量为

５．８１％，主要由土壤硝态氮贡献。 土壤细菌群落组成与土壤环境因子密切相关，土壤 ｐＨ、硝态氮和芳香碳组

分是树种丰富度梯度间土壤细菌群落组成差异的主要影响因素（图 ３）。

图 ３　 土壤细菌和真菌群落组成与环境变量的 ｄｂ⁃ＲＤＡ 分析

Ｆｉｇ．３　 Ｄｉｓｔａｎｃｅ⁃ｂａｓｅｄ ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｅｓ （ｄｂ⁃ＲＤＡ） ｐｌｏｔ ｓｈｏｗｉｎｇ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｏｆ ａｂｉｏｔｉｃ ｆａｃｔｏｒｓ ｔｏ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ

ａｎｄ ｆｕｎｇｉ

不同树种丰富度梯度下环境变量与土壤真菌群落组成的 ｄｂ⁃ＲＤＡ 分析如图 ３ 所示。 两轴共解释土壤真

菌群落结构 ８２．３９％的变异，其中第一主轴（横轴）累计解释变量为 ５０．１５％，主要由土壤硝态氮贡献；第二主轴

（纵轴）累计解释变量为 ３２．２４％，主要由细根生物量贡献。 结果表明土壤硝态氮、有机碳、细根生物量和氧烷

基碳组分是影响土壤真菌群落组成在不同树种丰富度梯度间差异的主要因素。

３　 讨论

３．１　 南亚热带混交人工林树种丰富度与土壤微生物 α 多样性的关系

前人有关植物多样性与土壤微生物群落组成的研究主要在草原［２５］ 和天然林生态系统［２６］ 开展，并发现植

物多样性增加会提高土壤真菌 α 多样性。 本研究中也得到了相似的结果，在南亚热带经近 ４０ 年近自然管理，
形成的多树种、多层次、天然更新良好的异龄混交人工林生态系统中，土壤真菌 α 多样性随着树种丰富度增

加而提高（图 １）。 通过人工混交不同乡土树种，进而构建成自然恢复并天然更新的混交人工林生态系统中树

种丰富度与土壤微生物 α 多样性的关系趋近于天然草地和森林所呈现的规律的现象一般性的解释是有更高

物种丰富度的生态系统能更有效地利用各种资源，有更高的生产力并创造了更多的生态位从而容纳了更多的

土壤微生物（互补假说） ［５，２７］。 但在本研究中还发现不同树种丰富度下土壤细菌 α 多样性差异不显著，说明

了树种丰富度与土壤真菌 α 多样性的相关性较之与土壤细菌 α 多样性的相关性更明显。 Ｊｏｈｎｓｏｎ［２８］ 等研究

认为细菌多样性和植物多样性不相关，这与本研究结果一致。 有研究发现，土壤微生物更依赖于某种特定植

物的存在（单一假说），而不是植物多样性本身［２９⁃３０］。 因此，在下一步的研究中，将更深入的开展树种功能特
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性对土壤微生物功能类群影响机制的研究，并进一步辨析地下微生物过程的变化是由树种丰富度还是树种特

性主导。
本研究中相关分析结果表明，土壤细菌和真菌 α 多样性与土壤理化因子呈现不同程度的相关性，说明该

区域土壤理化因子是影响微生物数量的关键因素。 Ｓｈｅｎ 等［３１］在长白山研究了 ６ 种典型植被类型，分析了随

海拔梯度土壤细菌群落组成和多样性的变化趋势，发现土壤细菌分布主要受土壤 ｐＨ 驱动。 朱平等［３２］通过研

究祁连山 ４ 种不同植被类型对土壤微生物的影响也得出了相似的结论。 在本研究中，试验区内土壤细菌 α 多

样性与土壤 ｐＨ 和铵态氮显著相关（Ｐ＜０．０５），印证了土壤 ｐＨ 同样是影响本研究中南亚热带多树种人工林生

态系统树种丰富度之间土壤细菌群落分布主要因子。 本研究还发现树种丰富度增加显著提高了土壤 ｐＨ，从
而改善了研究区内土壤微生物生存环境，可能是土壤微生物多样性增加的原因。 庄林杰等［３３］ 研究了从湖泊

到岸边深层土壤中土壤微生物变化情况，发现细菌多样性与土壤铵态氮呈负相关，与本研究结果一致。 其原

因可能是土壤中铵态氮增加导致土壤酸化［３４］，而通常认为土壤细菌群落在中性 ｐＨ 条件下丰富度和多样性较

高［３５］，本研究中 ｐＨ 与土壤细菌多样性的正相关关系也为此提供了依据。 在森林生态系统中树种丰富度增加

会改变森林凋落物输入量和凋落物分解过程，进而影响土壤中养分含量。 有研究表明，真菌群落相较于细菌

群落更直接的依赖于树木凋落物，且许多真菌与树种根系共生形成菌根，使得真菌类群与树木的生物营养相

互作用更强［３６］，这可能是本研究中真菌 α 多样性受土壤有效磷影响的原因。

３．２　 南亚热带混交人工林树种丰富度变化影响土壤微生物群落组成

本研究的多树种混交人工林生态系统中树种丰富度增加显著改变了土壤微生物群落组成，与以往在我国

亚热带天然林开展的研究结果相一致［９］。 土壤微生物分布广泛且适应性强，但在特定区域的土壤微生物群

落组成受到林下特定环境因素的调控。 许多研究表明，在森林生态系统中植物群落多样性对土壤微生物群落

结构具有显著影响［２８，３７］。 土壤细菌群落以酸杆菌和 α 变形菌为主，但就具体细菌菌群而言，随树种丰富度增

加菌群并没有表现出明显增加或者减少的趋势。 Ｘｉａ［３８］等人对我国典型森林土壤细菌群落的研究发现，土壤

细菌丰度排在前五位的菌群分别为放线菌、酸杆菌、α 变形菌、疣微菌和浮霉菌。 本研究中不同树种丰富度下

土壤细菌群落中 α 变形菌差异性显著。 由此可见，树种丰富度增加通过改变相对丰度较高的土壤细菌菌群

使土壤细菌群落组成差异性显著（图 ２）。 在本研究中土壤真菌群落组成变化也表现出相似的现象，伞菌纲作

为土壤真菌群落中的重要组成菌群，在不同树种丰富度梯度下差异性显著（图 ２）。
人工林不同树种组成可通过影响森林生态系统中凋落物数量和质量，根系生物量、根系周转和根系分泌

物等对土壤理化性质和土壤养分产生不同的影响，进而改变土壤微生物的生物量和群落组成［３⁃４，３６］。 土壤 ｐＨ
参与土壤生物地球化学循环过程并对土壤理化性质具有重要的调节作用，是影响细菌群落组成的重要因子。
本研究中 ｄｂ⁃ＲＤＡ 分析表明土壤细菌群落组成差异中的 ９８．６７％能够被土壤 ｐＨ、硝态氮和芳香碳组分三个环

境变量所解释，其中土壤 ｐＨ 占主要贡献（图 ３），结合土壤 ｐＨ 对土壤细菌 α 多样性的显著影响，说明了土壤

ｐＨ 是影响土壤细菌群落组成和多样性的主要因素。 适宜的 ｐＨ 为土壤微生物提供了良好的生存条件，土壤

ｐＨ 值能够通过影响土壤基质的组成、化学性质从而改变土壤微生物多样性和群落组成。 本研究中土壤硝态

氮、有机碳、细根生物量和氧烷基碳组分是导致土壤真菌群落差异的主要影响因素（图 ３）。 Ｗａｎｇ［２４］等人研究

表明在南亚热带氮肥添加导致土壤中铵态氮和硝态氮含量增加，从而改变土壤 ｐＨ，这可能是土壤硝态氮影响

土壤真菌群落组成的原因。 土壤有机质作为土壤理化性质的重要指标之一，是土壤养分循环转化的核心。 土

壤有机碳含量的变化能够影响土壤肥力和土壤微生物群落的变化［３９］。 王淼等［４０］ 研究结果也表明土壤理化

性质特别是土壤养分状况的差异是土壤微生物群落结构差异的主要影响因素。 树种丰富度增加，往往会对根

系的分布和生物量产生较大影响［４１］，通过改变根系分泌物从而导致土壤微生物群落变化。 字洪标等［４２］ 通过

对青海 ７ 种不同林分土壤微生物群落结构的研究表明，细根生物量是导致土壤微生物群落差异的因素之一，
与本文研究结果相一致。
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４　 结论

本研究选取了南亚热带多树种混交人工林为研究对象，研究了人工林树种丰富度对土壤微生物多样性和

群落组成的影响。 结果表明，树种丰富度增加对土壤微生物多样性和群落结构具有一定的影响，其中土壤真

菌表现出比细菌更加敏感的响应。 土壤 ｐＨ 是影响土壤细菌多样性和群落组成的主要影响因子，土壤碳氮组

分和细根是影响土壤真菌多样性和群落组成关键因素。 研究结果说明了南亚热带不同乡土树种块状混交后

天然更新形成多树种混交林过程中，树种组成和多样性的变化通过改变土壤理化性状和根系生物量对土壤微

生物群落有显著影响。

参考文献（Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓ）：

［ １ ］　 Ｗａｒｄｌｅ Ｄ Ａ， Ｂａｒｄｇｅｔｔ Ｒ Ｄ， Ｋｌｉｒｏｎｏｍｏｓ Ｊ Ｎ， Ｓｅｔäｌä Ｈ， Ｖａｎ ｄｅｒ Ｐｕｔｔｅｎ Ｗ Ｈ， Ｗａｌｌ Ｄ Ｈ． Ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｌｉｎｋａｇｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ａｂｏｖｅｇｒｏｕｎｄ ａｎｄ
ｂｅｌｏｗｇｒｏｕｎｄ ｂｉｏｔａ． Ｓｃｉｅｎｃｅ， ２００４， ３０４（５６７７）： １６２９⁃１６３３．

［ ２ ］ 　 Ｆｒａｔｅｒｒｉｇｏ Ｊ Ｍ， Ｂａｌｓｅｒ Ｔ Ｃ， Ｔｕｒｎｅｒ Ｍ Ｇ． Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ａｎｄ ｉｔｓ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｗｉｔｈ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｍｉｎｅｒａｌｉｚａｔｉｏｎ ｉｎ ｈｉｓｔｏｒｉｃａｌｌｙ ａｌｔｅｒｅｄ
ｆｏｒｅｓｔｓ． Ｅｃｏｌｏｇｙ， ２００６， ８７（３）： ５７０⁃５７９．

［ ３ ］ 　 Ｈｅ Ｚ Ｍ， Ｙｕ Ｚ Ｐ， Ｈｕａｎｇ Ｚ Ｑ， Ｄａｖｉｓ Ｍ， Ｙａｎｇ Ｙ Ｓ． Ｌｉｔｔｅｒ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ， ｒｅｓｉｄｕｅ ｃｈｅｍｉｓｔｒｙ ａｎｄ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｕｎｄｅｒ ｔｗｏ
ｓｕｂｔｒｏｐｉｃａｌ ｆｏｒｅｓｔ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎｓ： ａ ｒｅｃｉｐｒｏｃａｌ ｌｉｔｔｅｒ ｔｒａｎｓｐｌａｎｔ ｓｔｕｄｙ． Ａｐｐｌｉｅｄ Ｓｏｉｌ Ｅｃｏｌｏｇｙ， ２０１６， １０１： ８４⁃９２．

［ ４ ］ 　 梁儒彪， 梁进， 乔明锋， 徐振锋， 刘庆， 尹华军． 模拟根系分泌物 Ｃ：Ｎ 化学计量特征对川西亚高山森林土壤碳动态和微生物群落结构的

影响． 植物生态学报， ２０１５， ３９（５）： ４６６⁃４７６．
［ ５ ］ 　 Ｗａｒｄｌｅ Ｄ Ａ． Ｔｈｅ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ ｏｆ ｂｉｏｔｉｃ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ ｏｎ ｓｏｉｌ ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ． Ｅｃｏｌｏｇｙ Ｌｅｔｔｅｒｓ， ２００６， ９（７）： ８７０⁃８８６．
［ ６ ］ 　 Ｓａｌｅｅｍ Ｍ， Ｈｕ Ｊ， Ｊｏｕｓｓｅｔ Ａ． Ｍｏｒｅ ｔｈａｎ ｔｈｅ ｓｕｍ ｏｆ ｉｔｓ ｐａｒｔｓ： ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｓ ａ ｄｒｉｖｅｒ ｏｆ ｐｌａｎｔ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｈｅａｌｔｈ． Ａｎｎｕａｌ Ｒｅｖｉｅｗ ｏｆ

Ｅｃｏｌｏｇｙ， Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ， ａｎｄ Ｓｙｓｔｅｍａｔｉｃｓ， ２０１９， ５０： １４５⁃１６８．
［ ７ ］ 　 Ｚａｋ Ｄ Ｒ， Ｈｏｌｍｅｓ Ｗ Ｅ， Ｗｈｉｔｅ Ｄ Ｃ， Ｐｅａｃｏｃｋ Ａ Ｄ， Ｔｉｌｍａｎ Ｄ． Ｐｌａｎｔ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ， ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ， ａｎｄ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ ｆｕｎｃｔｉｏｎ： ａｒｅ ｔｈｅｒｅ ａｎｙ

ｌｉｎｋｓ？ Ｅｃｏｌｏｇｙ， ２００３， ８４（８）： ２０４２⁃２０５０．
［ ８ ］ 　 Ｙａｎｇ Ｔ， Ａｄａｍｓ Ｊ Ｍ， Ｓｈｉ Ｙ， Ｈｅ Ｊ Ｓ， Ｊｉｎｇ Ｘ， Ｃｈｅｎ Ｌ Ｔ， Ｔｅｄｅｒｓｏｏ Ｌ， Ｃｈｕ Ｈ Ｙ． Ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｎａｔｕｒａｌ ｇｒａｓｓｌａｎｄｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｔｉｂｅｔａｎ Ｐｌａｔｅａｕ：

ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎｓ ｗｉｔｈ ｐｌａｎｔ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｐｒｏｄｕｃｔｉｖｉｔｙ． Ｎｅｗ Ｐｈｙｔｏｌｏｇｉｓｔ， ２０１７， ２１５（２）： ７５６⁃７６５．
［ ９ ］ 　 Ｃｈｅｎ Ｌ， Ｘｉａｎｇ Ｗ Ｈ， Ｗｕ Ｈ Ｌ， Ｏｕｙａｎｇ Ｓ， Ｚｈｏｕ Ｂ， Ｚｅｎｇ Ｙ Ｌ， Ｃｈｅｎ Ｙ Ｌ， Ｙａｋｏｖ Ｋ． Ｔｒｅｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｄｅｎｔｉｔｙ ｓｕｒｐａｓｓｅｓ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ｉｎ ａｆｆｅｃｔｉｎｇ ｓｏｉｌ

ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ａｎｄ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｉｎ ｓｕｂｔｒｏｐｉｃａｌ ｆｏｒｅｓｔｓ． Ｓｏｉｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ， ２０１９， １３０： １１３⁃１２１．
［１０］ 　 Ｃｈｅｎ Ｌ， Ｓｗｅｎｓｏｎ Ｎ Ｇ， Ｊｉ Ｎ Ｎ， Ｍｉ Ｘ Ｃ， Ｒｅｎ Ｈ Ｂ， Ｇｕｏ Ｌ Ｄ， Ｍａ Ｋ Ｐ． Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｕｓ ａｃｃｕｍｕｌａｔｉｏｎ ａｎｄ ｄｅｎｓｉｔｙ ｄｅｐｅｎｄｅｎｃｅ ｏｆ ｔｒｅｅｓ ｉｎ ａ

ｓｕｂｔｒｏｐｉｃａｌ ｆｏｒｅｓｔ． Ｓｃｉｅｎｃｅ， ２０１９， ３６６（６４６１）： １２４⁃１２８．
［１１］ 　 Ｌｕｏ Ｙ Ｈ， Ｃａｄｏｔｔｅ Ｍ Ｗ， Ｂｕｒｇｅｓｓ Ｋ Ｓ， Ｌｉｕ Ｊ， Ｔａｎ Ｓ Ｌ， Ｚｏｕ Ｊ Ｙ， Ｘｕ Ｋ， Ｌｉ Ｄ Ｚ， Ｇａｏ Ｌ Ｍ． Ｇｒｅａｔｅｒ ｔｈａｎ ｔｈｅ ｓｕｍ ｏｆ ｔｈｅ ｐａｒｔｓ： ｈｏｗ ｔｈｅ ｓｐｅｃｉｅｓ

ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｏｒｅｓｔ ｓｔｒａｔａ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ ｆｕｎｃｔｉｏｎ． Ｅｃｏｌｏｇｙ Ｌｅｔｔｅｒｓ， ２０１９， ２２（９）： １４４９⁃１４６１．
［１２］ 　 彭舜磊， 王得祥， 赵辉， 杨涛． 我国人工林现状与近自然经营途径探讨． 西北林学院学报， ２００８， ２３（２）： １８４⁃１８８．
［１３］ 　 李佳雨， 林家怡， 裴晨羽， 黄林， 黄锐洲， 唐光大． 桉树种植对林地土壤丛枝菌根真菌群落结构及多样性的影响． 生态学报， ２０１９， ３９

（８）： ２７２３⁃２７３１．
［１４］ 　 Ｚｈｕ Ｘ Ｊ， Ｙｕ Ｇ Ｒ， Ｈｅ Ｈ Ｌ， Ｗａｎｇ Ｑ Ｆ， Ｃｈｅｎ Ｚ， Ｇａｏ Ｙ Ｎ， Ｚｈａｎｇ Ｙ Ｐ， Ｚｈａｎｇ Ｊ Ｈ， Ｙａｎ Ｊ Ｈ， Ｗａｎｇ Ｈ Ｍ， Ｚｈｏｕ Ｇ Ｓ， Ｊｉａ Ｂ Ｒ， Ｘｉａｎｇ Ｗ Ｈ， Ｌｉ

Ｙ Ｎ， Ｚｈａｏ Ｌ， Ｗａｎｇ Ｙ Ｆ， Ｓｈｉ Ｐ Ｌ， Ｃｈｅｎ Ｓ Ｐ， Ｘｉｎ Ｘ Ｐ， Ｚｈａｏ Ｆ Ｈ， Ｗａｎｇ Ｙ Ｙ， Ｔｏｎｇ Ｃ Ｌ， Ｆｕ Ｙ Ｌ， Ｗｅｎ Ｘ Ｆ， Ｌｉｕ Ｙ Ｃ， Ｚｈａｎｇ Ｌ Ｍ， Ｚｈａｎｇ Ｌ，
Ｓｕ Ｗ， Ｌｉ Ｓ Ｇ， Ｓｕｎ Ｘ Ｍ． Ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔｓ ｏｆ ｃａｒｂｏｎ ｆｌｕｘｅｓ ｉｎ ｔｅｒｒｅｓｔｒｉａｌ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍｓ ｏｆ Ｃｈｉｎａ： ｒｅｓｕｌｔｓ ｆｒｏｍ ｕｐｓｃａｌｉｎｇ ｎｅｔｗｏｒｋ
ｏｂｓｅｒｖａｔｉｏｎｓ． Ｇｌｏｂａｌ ａｎｄ Ｐｌａｎｅｔａｒｙ Ｃｈａｎｇｅ， ２０１４， １１８： ５２⁃６１．

［１５］ 　 Ｈｕａｎｇ Ｙ Ｙ， Ｃｈｅｎ Ｙ Ｘ， Ｃａｓｔｒｏ⁃Ｉｚａｇｕｉｒｒｅ Ｎ， Ｂａｒｕｆｆｏｌ Ｍ， Ｂｒｅｚｚｉ Ｍ， Ｌａｎｇ Ａ Ｎ， Ｌｉ Ｙ， Ｈäｒｄｔｌｅ Ｗ， ｖｏｎ Ｏｈｅｉｍｂ Ｇ， Ｙａｎｇ Ｘ Ｆ， Ｌｉｕ Ｘ Ｊ， Ｐｅｉ Ｋ Ｑ，
Ｂｏｔｈ Ｓ， Ｙａｎｇ Ｂ， Ｅｉｃｈｅｎｂｅｒｇ Ｄ， Ａｓｓｍａｎｎ Ｔ， Ｂａｕｈｕｓ Ｊ， Ｂｅｈｒｅｎｓ Ｔ， Ｂｕｓｃｏｔ Ｆ， Ｃｈｅｎ Ｘ Ｙ， Ｃｈｅｓｔｅｒｓ Ｄ， Ｄｉｎｇ Ｂ Ｙ， Ｄｕｒｋａ Ｗ， Ｅｒｆｍｅｉｅｒ Ａ， Ｆａｎｇ Ｊ
Ｙ， Ｆｉｓｃｈｅｒ Ｍ， Ｇｕｏ Ｌ Ｄ， Ｇｕｏ Ｄ Ｌ， Ｇｕｔｋｎｅｃｈｔ Ｊ Ｌ Ｍ， Ｈｅ Ｊ Ｓ， Ｈｅ Ｃ Ｌ， Ｈｅｃｔｏｒ Ａ， Ｈöｎｉｇ Ｌ， Ｈｕ Ｒ Ｙ， Ｋｌｅｉｎ Ａ Ｍ， Ｋüｈｎ Ｐ， Ｌｉａｎｇ Ｙ， Ｌｉ Ｓ，
Ｍｉｃｈａｌｓｋｉ Ｓ， Ｓｃｈｅｒｅｒ⁃Ｌｏｒｅｎｚｅｎ Ｍ， Ｓｃｈｍｉｄｔ Ｋ， Ｓｃｈｏｌｔｅｎ Ｔ， Ｓｃｈｕｌｄｔ Ａ， Ｓｈｉ Ｘ Ｚ， Ｔａｎ Ｍ Ｚ， Ｔａｎｇ Ｚ Ｙ， Ｔｒｏｇｉｓｃｈ Ｓ， Ｗａｎｇ Ｚ Ｗ， Ｗｅｌｋ Ｅ， Ｗｉｒｔｈ Ｃ，
Ｗｕｂｅｔ Ｔ， Ｘｉａｎｇ Ｗ Ｈ， Ｙｕ Ｍ Ｊ， Ｙｕ Ｘ Ｄ， Ｚｈａｎｇ Ｊ Ｙ， Ｚｈａｎｇ Ｓ Ｒ， Ｚｈａｎｇ Ｎ Ｌ， Ｚｈｏｕ Ｈ Ｚ， Ｚｈｕ Ｃ Ｄ， Ｚｈｕ Ｌ， Ｂｒｕｅｌｈｅｉｄｅ Ｈ， Ｍａ Ｋ Ｐ， Ｎｉｋｌａｕｓ Ｐ
Ａ， Ｓｃｈｍｉｄ Ｂ． Ｉｍｐａｃｔｓ ｏｆ ｓｐｅｃｉｅｓ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ｏｎ ｐｒｏｄｕｃｔｉｖｉｔｙ ｉｎ ａ ｌａｒｇｅ⁃ｓｃａｌｅ ｓｕｂｔｒｏｐｉｃａｌ ｆｏｒｅｓｔ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔ． Ｓｃｉｅｎｃｅ， ２０１８， ３６２（６４１０）： ８０⁃８３．

［１６］ 　 Ｓｐａｒｋｓ Ｄ Ｌ， Ｐａｇｅ Ａ Ｌ， Ｈｅｌｍｋｅ Ｐ Ａ， Ｌｏｅｐｐｅｒｔ Ｒ Ｈ， Ｓｏｌｔａｎｐｏｕｒ Ｐ Ｎ， Ｔａｂａｔａｂａｉ Ｍ Ａ， Ｊｏｈｎｓｔｏｎ Ｃ Ｔ， Ｓｕｍｎｅｒ Ｍ Ｅ． Ｍｅｔｈｏｄｓ ｏｆ Ｓｏｉｌ Ａｎａｌｙｓｉｓ． Ｐａｒｔ
３⁃Ｃｈｅｍｉｃａｌ Ｍｅｔｈｏｄｓ． Ｍａｄｉｓｏｎ： Ｓｏｉｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ Ｓｏｃｉｅｔｙ ｏｆ Ａｍｅｒｉｃａ Ｉｎｃ， １９９６．

［１７］ 　 郑必昭． 土壤分析技术指南． 北京： 中国农业出版社， ２０１３．
［１８］ 　 刘光崧． 土壤理化分析与剖面描述． 北京： 中国标准出版社， １９９６．
［１９］ 　 Ｘｉｏｎｇ Ｊ Ｂ， Ｙｅ Ｘ Ｓ， Ｗａｎｇ Ｋ， Ｃｈｅｎ Ｈ Ｐ， Ｚｈｕ Ｊ Ｌ， Ｚｈａｎｇ Ｄ Ｍ． Ｂｉｏｇｅｏｇｒａｐｈｙ ｏｆ ｔｈｅ ｓｅｄｉｍｅｎｔ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｒｅｓｐｏｎｄｓ ｔｏ ａ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｐｏｌｌｕｔｉｏｎ

ｇｒａｄｉｅｎｔ ｉｎ ｔｈｅ Ｅａｓｔ Ｃｈｉｎａ Ｓｅａ． Ａｐｐｌｉｅｄ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１４， ８０（６）： １９１９⁃１９２５．
［２０］ 　 Ｕｒｏｚ Ｓ， Ｏｇｅｒ Ｐ， Ｔｉｓｓｅｒａｎｄ Ｅ， Ｃéｂｒｏｎ Ａ， Ｔｕｒｐａｕｌｔ Ｍ Ｐ， Ｂｕéｅ Ｍ， ｄｅ Ｂｏｅｒ Ｗ， Ｌｅｖｅａｕ Ｊ Ｈ Ｊ， Ｆｒｅｙ⁃Ｋｌｅｔｔ Ｐ． Ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｉｍｐａｃｔｓ ｏｆ ｂｅｅｃｈ ａｎｄ Ｎｏｒｗａｙ

ｓｐｒｕｃｅ ｏｎ ｔｈｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ． Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ Ｒｅｐｏｒｔｓ， ２０１６， ６（１）： ２７７５６．
［２１］ 　 Ｗａｎｇ Ｑ， Ｇａｒｒｉｔｙ Ｇ Ｍ， Ｔｉｅｄｊｅ Ｊ Ｍ， Ｃｏｌｅ Ｊ Ｒ． Ｎａｉｖｅ ｂａｙｅｓｉａｎ ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ ｆｏｒ ｒａｐｉｄ ａｓｓｉｇｎｍｅｎｔ ｏｆ ｒＲＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｉｎｔｏ ｔｈｅ ｎｅｗ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｔａｘｏｎｏｍｙ．

Ａｐｐｌｉｅｄ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２００７， ７３（１６）： ５２６１⁃５２６７．

２７２８ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４０ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

［２２］　 Ｐｉｔｔａ Ｄ Ｗ， Ｐａｒｍａｒ Ｎ， Ｐａｔｅｌ Ａ Ｋ， Ｉｎｄｕｇｕ Ｎ， Ｋｕｍａｒ Ｓ， Ｐｒａｊａｐａｔｈｉ Ｋ Ｂ， Ｐａｔｅｌ Ａ Ｂ， Ｒｅｄｄｙ Ｂ， Ｊｏｓｈｉ Ｃ． Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｄｙｎａｍｉｃｓ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ
ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｄｉｅｔｓ ａｎｄ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｒｉｍｅｒ ｐａｉｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ｒｕｍｅｎ ｏｆ Ｋａｎｋｒｅｊ ｃａｔｔｌｅ． ＰＬｏＳ Ｏｎｅ， ２０１４， ９（１１）： ｅ１１１７１０．

［２３］ 　 王岳坤， 洪葵． 红树林土壤因子对土壤微生物数量的影响． 热带作物学报， ２００５， ２６（３）： １０９⁃１１４．
［２４］ 　 Ｗａｎｇ Ｈ， Ｌｉｕ Ｓ Ｒ， Ｚｈａｎｇ Ｘ， Ｍａｏ Ｑ Ｇ， Ｌｉ Ｘ Ｚ， Ｙｏｕ Ｙ Ｍ， Ｗａｎｇ Ｊ Ｘ， Ｚｈｅｎｇ Ｍ Ｈ， Ｚｈａｎｇ Ｗ， Ｌｕ Ｘ Ｋ， Ｍｏ Ｊ Ｍ． Ｎｉｔｒｏｇｅｎ ａｄｄｉｔｉｏｎ ｒｅｄｕｃｅｓ ｓｏｉｌ

ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｒｉｃｈｎｅｓｓ， ｗｈｉｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ａｄｄｉｔｉｏｎ ａｌｔｅｒｓ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｉｎ ａｎ ｏｌｄ⁃ｇｒｏｗｔｈ Ｎ⁃ｒｉｃｈ ｔｒｏｐｉｃａｌ ｆｏｒｅｓｔ ｉｎ ｓｏｕｔｈｅｒｎ Ｃｈｉｎａ． Ｓｏｉｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ
ａｎｄ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ， ２０１８， １２７： ２２⁃３０．

［２５］ 　 Ｃｈｅｎ Ｙ Ｌ， Ｘｕ Ｔ Ｌ， Ｖｅｒｅｓｏｇｌｏｕ Ｓ Ｄ， Ｈｕ Ｈ Ｗ， Ｈａｏ Ｚ Ｐ， Ｈｕ Ｙ Ｊ， Ｌｉｕ Ｌ， Ｄｅｎｇ Ｙ， Ｒｉｌｌｉｇ Ｍ Ｃ， Ｃｈｅｎ Ｂ Ｄ． Ｐｌａｎｔ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｔｈｅ ｐｒｅｖａｌｅｎｔ
ｄｅｔｅｒｍｉｎａｎｔ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｃｒｏｓｓ ｔｅｍｐｅｒａｔｅ ｇｒａｓｓｌａｎｄｓ ｉｎ ｎｏｒｔｈｅｒｎ Ｃｈｉｎａ． Ｓｏｉｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ， ２０１７， １１０： １２⁃２１．

［２６］ 　 Ｈｉｉｅｓａｌｕ Ｉ， Ｂａｈｒａｍ Ｍ， Ｔｅｄｅｒｓｏｏ Ｌ． Ｐｌａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ａｎｄ ｐｒｏｄｕｃｔｉｖｉｔｙ ｄｅｔｅｒｍｉｎｅ ｔｈｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｇｕｉｌｄｓ ｉｎ ｔｅｍｐｅｒａｔｅ ｃｏｎｉｆｅｒｏｕｓ ｆｏｒｅｓｔ
ａｎｄ ｂｏｇ ｈａｂｉｔａｔｓ． Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｅｃｏｌｏｇｙ， ２０１７， ２６（１８）： ４８４６⁃４８５８．

［２７］ 　 Ｈｏｏｐｅｒ Ｄ Ｕ， Ｂｉｇｎｅｌｌ Ｄ Ｅ， Ｂｒｏｗｎ Ｖ Ｋ， Ｂｒｕｓｓａａｒｄ Ｌ， Ｄａｎｇｅｒｆｉｅｌｄ Ｊ Ｍ， Ｗａｌｌ Ｄ Ｈ， Ｗａｒｄｌｅ Ｄ Ａ， Ｃｏｌｅｍａｎ Ｄ Ｃ， Ｇｉｌｌｅｒ Ｋ Ｅ， Ｌａｖｅｌｌｅ Ｐ， Ｖａｎ Ｄｅｒ
Ｐｕｔｔｅｎ Ｗ Ｈ， Ｄｅ Ｒｕｉｔｅｒ Ｐ Ｃ， Ｒｕｓｅｋ Ｊ， Ｓｉｌｖｅｒ Ｗ Ｌ， Ｔｉｅｄｊｅ Ｊ Ｍ， Ｗｏｌｔｅｒｓ Ｖ． Ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ａｂｏｖｅｇｒｏｕｎｄ ａｎｄ ｂｅｌｏｗｇｒｏｕｎｄ ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ
ｔｅｒｒｅｓｔｒｉａｌ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍｓ： ｐａｔｔｅｒｎｓ， ｍｅｃｈａｎｉｓｍｓ， ａｎｄ ｆｅｅｄｂａｃｋｓ： ｗｅ ａｓｓｅｓｓ ｔｈｅ ｅｖｉｄｅｎｃｅ ｆｏｒ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ａｂｏｖｅｇｒｏｕｎｄ ａｎｄ ｂｅｌｏｗｇｒｏｕｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ
ａｎｄ ｃｏｎｃｌｕｄｅ ｔｈａｔ ａ ｖａｒｉｅｔｙ ｏｆ ｍｅｃｈａｎｉｓｍｓ ｃｏｕｌｄ ｌｅａｄ ｔｏ ｐｏｓｉｔｉｖｅ， ｎｅｇａｔｉｖｅ， ｏｒ ｎｏ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ—ｄｅｐｅｎｄｉｎｇ ｏｎ ｔｈｅ ｓｔｒｅｎｇｔｈ ａｎｄ ｔｙｐｅ ｏｆ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ
ａｍｏｎｇ ｓｐｅｃｉｅｓ． ＢｉｏＳｃｉｅｎｃｅ， ２０００， ５０（１２）： １０４９⁃１０６１．

［２８］ 　 Ｊｏｈｎｓｏｎ Ｄ， Ｂｏｏｔｈ Ｒ Ｅ， Ｗｈｉｔｅｌｅｙ Ａ Ｓ， Ｂａｉｌｅｙ Ｍ Ｊ， Ｒｅａｄ Ｄ Ｊ， Ｇｒｉｍｅ Ｊ Ｐ， Ｌｅａｋｅ Ｊ Ｒ． Ｐｌａｎｔ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｆｆｅｃｔｓ ｔｈｅ ｂｉｏｍａｓｓ， ａｃｔｉｖｉｔｙ
ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｉｎ ｌｉｍｅｓｔｏｎｅ ｇｒａｓｓｌａｎｄ ｓｏｉｌ． Ｅｕｒｏｐｅａｎ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｓｏｉｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ， ２００３， ５４（４）： ６７１⁃６７８．

［２９］ 　 Ｐｏｒａｚｉｎｓｋａ Ｄ Ｌ， Ｂａｒｄｇｅｔｔ Ｒ Ｄ， Ｂｌａａｕｗ Ｍ Ｂ， Ｈｕｎｔ Ｈ Ｗ， Ｐａｒｓｏｎｓ Ａ Ｎ， Ｓｅａｓｔｅｄｔ Ｔ Ｒ， Ｗａｌｌ Ｄ Ｈ． Ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ ａｔ ｔｈｅ ａｂｏｖｅｇｒｏｕｎｄ⁃ｂｅｌｏｗｇｒｏｕｎｄ
ｉｎｔｅｒｆａｃｅ： ｐｌａｎｔｓ， ｓｏｉｌ ｂｉｏｔａ， ａｎｄ ｓｏｉｌ ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ． Ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ Ｍｏｎｏｇｒａｐｈｓ， ２００３， ７３（３）： ３７７⁃３９５．

［３０］ 　 Ｅｉｓｅｎｈａｕｅｒ Ｎ， Ｂｅßｌｅｒ Ｈ， Ｅｎｇｅｌｓ Ｃ， Ｇｌｅｉｘｎｅｒ Ｇ， Ｈａｂｅｋｏｓｔ Ｍ， Ｍｉｌｃｕ Ａ， Ｐａｒｔｓｃｈ Ｓ， Ｓａｂａｉｓ Ａ Ｃ Ｗ， Ｓｃｈｅｒｂｅｒ Ｃ， Ｓｔｅｉｎｂｅｉｓｓ Ｓ， Ｗｅｉｇｅｌｔ Ａ， Ｗｅｉｓｓｅｒ
Ｗ Ｗ， Ｓｃｈｅｕ Ｓ． Ｐｌａｎｔ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｎ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｓｕｐｐｏｒｔ ｔｈｅ ｓｉｎｇｕｌａｒ ｈｙｐｏｔｈｅｓｉｓ． Ｅｃｏｌｏｇｙ， ２０１０， ９１（２）： ４８５⁃４９６．

［３１］ 　 Ｓｈｅｎ Ｃ Ｃ， Ｘｉｏｎｇ Ｊ Ｂ， Ｚｈａｎｇ Ｈ Ｙ， Ｆｅｎｇ Ｙ Ｚ， Ｌｉｎ Ｘ Ｇ， Ｌｉ Ｘ Ｙ， Ｌｉａｎｇ Ｗ Ｊ， Ｃｈｕ Ｈ Ｙ． Ｓｏｉｌ ｐＨ ｄｒｉｖｅｓ ｔｈｅ ｓｐａｔｉａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｌｏｎｇ ｅｌｅｖａｔｉｏｎ ｏｎ Ｃｈａｎｇｂａｉ Ｍｏｕｎｔａｉｎ． Ｓｏｉｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ， ２０１３， ５７： ２０４⁃２１１．

［３２］ 　 朱平， 陈仁升， 宋耀选， 韩春坛， 刘光琇， 陈拓， 张威． 祁连山中部 ４ 种典型植被类型土壤细菌群落结构差异． 生态学报， ２０１７， ３７（１０）：
３５０５⁃３５１４．

［３３］ 　 庄林杰， 夏超， 田晴， 朱艳彬， 祝贵兵． 高通量测序技术研究典型湖泊岸边陆向深层土壤中厌氧氨氧化细菌的群落结构． 环境科学学报，
２０１７， ３７（１）： ２６１⁃２７１．

［３４］ 　 Ｗａｎｇ Ｒ Ｚ， Ｆｉｌｌｅｙ Ｔ Ｒ， Ｘｕ Ｚ Ｗ， Ｗａｎｇ Ｘ， Ｌｉ Ｍ Ｈ， Ｚｈａｎｇ Ｙ Ｇ， Ｌｕｏ Ｗ Ｔ， Ｊｉａｎｇ Ｙ． Ｃｏｕｐｌｅｄ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｃａｒｂｏｎ ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｐｏｏｌｓ ａｎｄ
ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｔｏ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ａｎｄ ｗａｔｅｒ ａｄｄｉｔｉｏｎ ｉｎ ａ ｓｅｍｉ⁃ａｒｉｄ ｇｒａｓｓｌａｎｄ ｏｆ Ｉｎｎｅｒ Ｍｏｎｇｏｌｉａ． Ｐｌａｎｔ ａｎｄ Ｓｏｉｌ， ２０１４， ３８１（１ ／ ２）： ３２３⁃３３６．

［３５］ 　 Ｌａｕｂｅｒ Ｃ Ｌ， Ｈａｍａｄｙ Ｍ， Ｋｎｉｇｈｔ Ｒ， Ｆｉｅｒｅｒ Ｎ． Ｐｙｒｏｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ⁃ｂａｓｅｄ ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔ ｏｆ ｓｏｉｌ ｐＨ ａｓ ａ ｐｒｅｄｉｃｔｏｒ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｔ ｔｈｅ
ｃｏｎｔｉｎｅｎｔａｌ ｓｃａｌｅ． Ａｐｐｌｉｅｄ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２００９， ７５（１５）： ５１１１⁃５１２０．

［３６］ 　 Ｇａｏ Ｃ， Ｓｈｉ Ｎ Ｎ， Ｌｉｕ Ｙ Ｘ， Ｐｅａｙ Ｋ Ｇ， Ｚｈｅｎｇ Ｙ， Ｄｉｎｇ Ｑ， Ｍｉ Ｘ Ｃ， Ｍａ Ｋ Ｐ， Ｗｕｂｅｔ Ｔ， Ｂｕｓｃｏｔ Ｆ， Ｇｕｏ Ｌ Ｄ． Ｈｏｓｔ ｐｌａｎｔ ｇｅｎｕｓ⁃ｌｅｖｅｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｓ ｔｈｅ
ｂｅｓｔ ｐｒｅｄｉｃｔｏｒ ｏｆ ｅｃｔｏｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ａ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｓｕｂｔｒｏｐｉｃａｌ ｆｏｒｅｓｔ． Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｅｃｏｌｏｇｙ， ２０１３， ２２（１２）： ３４０３⁃３４１４．

［３７］ 　 Ｌｉｕ Ｚ Ｆ， Ｌｉｕ Ｇ Ｈ， Ｆｕ Ｂ Ｊ， Ｚｈｅｎｇ Ｘ Ｘ． Ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ｐｌａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｌｏｎｇ ａ ｌｏｎｇｉｔｕｄｉｎａｌ
ｇｒａｄｉｅｎｔ ｉｎ ｔｅｍｐｅｒａｔｅ ｇｒａｓｓｌａｎｄｓ ｏｆ Ｈｕｌｕｎｂｅｉｒ， Ｉｎｎｅｒ Ｍｏｎｇｏｌｉａ， Ｃｈｉｎａ． Ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ Ｒｅｓｅａｒｃｈ， ２００８， ２３（３）： ５１１⁃５１８．

［３８］ 　 Ｘｉａ Ｚ Ｗ， Ｂａｉ Ｅ， Ｗａｎｇ Ｑ Ｋ， Ｇａｏ Ｄ Ｃ， Ｚｈｏｕ Ｊ Ｄ， Ｊｉａｎｇ Ｐ， Ｗｕ Ｊ Ｂ． Ｂｉｏｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｔｙｐｉｃａｌ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｆｏｒｅｓｔ ｓｏｉｌｓ．
Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１６， ７： １１０６．

［３９］ 　 Ｓｏａｒｅｓ Ｍ， Ｒｏｕｓｋ Ｊ． Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｃａｒｂｏｎ ｕｓｅ ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙ ｉｎ ｓｏｉｌ： Ｌｉｎｋｓ ｔｏ ｆｕｎｇａｌ⁃ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｄｏｍｉｎａｎｃｅ， ＳＯＣ⁃ｑｕａｌｉｔｙ ａｎｄ ｓｔｏｉｃｈｉｏｍｅｔｒｙ． Ｓｏｉｌ
Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ， ２０１９， １３１： １９５⁃２０５．

［４０］ 　 王淼， 曲来叶， 马克明， 李桂林， 杨小丹． 罕山土壤微生物群落组成对植被类型的响应． 生态学报， ２０１４， ３４（２２）： ６６４０⁃６６５４．
［４１］ 　 Ｂｒａｓｓａｒｄ Ｂ Ｗ， Ｃｈｅｎ Ｈ Ｙ Ｈ， Ｃａｖａｒｄ Ｘ， Ｌａｇａｎｉèｒｅ Ｊ， Ｒｅｉｃｈ Ｐ Ｂ， Ｂｅｒｇｅｒｏｎ Ｙ， Ｐａｒé Ｄ， Ｙｕａｎ Ｚ Ｙ． Ｔｒｅｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｃｒｅａｓｅｓ ｆｉｎｅ ｒｏｏｔ

ｐｒｏｄｕｃｔｉｖｉｔｙ ｔｈｒｏｕｇｈ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｓｏｉｌ ｖｏｌｕｍｅ ｆｉｌｌｉｎｇ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｅｃｏｌｏｇｙ， ２０１３， １０１（１）： ２０１⁃２１９．
［４２］ 　 字洪标， 向泽宇， 王根绪， 阿的鲁骥， 王长庭． 青海不同林分土壤微生物群落结构（ＰＬＦＡ）． 林业科学， ２０１７， ５３（３）： ２１⁃３２．

３７２８　 ２２ 期 　 　 　 宋战超　 等：南亚热带混交人工林树种丰富度与土壤微生物多样性和群落组成的关系 　


