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不同主伐方式对兴安落叶松（Ｌａｒｉｘ ｇｍｅｌｉｎｉｉ）根际土壤
理化性质及微生物群落的影响

杨　 寅１，２，邱钰明３，王中斌１，曲来叶１，２，∗

１ 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

２ 中国科学院大学， 北京　 １０００４９

３ 北京林业大学， 北京　 １０００８３

摘要：对内蒙古根河大兴安岭林区 １９８７ 年（恢复后期）、２０１３ 年（恢复前期）的皆伐与渐伐样地以及未采伐对照样地兴安落叶松

的根际土壤理化性质、微生物群落结构和多样性进行了分析，旨在揭示不同主伐方式对兴安落叶松根际土壤理化性质以及微生

物群落的影响。 结果表明，主伐后兴安落叶松根际土壤的理化性质以及微生物群落的变化特征与非根际土壤存在区别，且不同

主伐方式在不同恢复时期会对兴安落叶松根际土壤理化性质以及微生物群落产生不同的影响：（１）根际与非根际土壤微生物

群落中真菌均比细菌更容易受到土壤理化性质的影响，但是单一种理化性质的改变对根际与非根际土壤微生物群落均不能造

成显著影响。 （２）相较于未采伐对照样地，皆伐样地恢复前期兴安落叶松根际土壤理化性质、微生物群落结构和多样性没有显

著变化。 皆伐样地恢复后期，兴安落叶松根际土壤理化性质（总碳、总氮、速效氮、ｐＨ）发生了显著变化，导致了微生物量碳氮、
真菌磷脂脂肪酸（ＰＬＦＡ）含量显著降低、细菌 ／真菌显著升高，辛普森多样性指数显著降低。 （３）渐伐样地恢复前期兴安落叶松

根际土壤总碳、总氮、速效氮含量以及含水量均显著降低，总钾、速效磷含量显著上升，根际土壤微生物量碳含量显著降低。 恢

复后期，兴安落叶松根际土壤总磷含量显著升高，根际土壤微生物量碳的含量已恢复到渐伐前水平。 渐伐干扰对根际土壤各微

生物类群 ＰＬＦＡ 含量、微生物群落结构以及多样性没有显著影响。
关键词：主伐方式；根际土壤；理化性质；微生物群落；兴安落叶松
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ｔｈａｔ ｏｆ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒａｓｔ ｓｉｔｅ． Ａｔ ｔｈｅ ｌａｔｅ ｓｔａｇｅ ｏｆ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ， ｔｈｅ ｒａｔｉｏ ｏｆ ｃａｒｂｏｎ ｔｏ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ａｎｄ ｔｈｅ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ
ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ， ａｎｄ ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ ｒｅｔｕｒｎｅｄ ｔｏ ｔｈｅ ｌｅｖｅｌ ｂｅｆｏｒｅ ｓｈｅｌｔｅｒ⁃ｗｏｏｄ ｃｕｔｔｉｎｇ． Ｓｈｅｌｔｅｒ⁃ｗｏｏｄ
ｃｕｔｔｉｎｇ ｈａｄ ｎｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｅｆｆｅｃｔ ｏｎ ＰＬＦＡ ｃｏｎｔｅｎｔ， ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ａｌｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｇｒｏｕｐｓ ｉｎ
ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｈａｒｖｅｓｔ ｍｅｔｈｏｄｓ； ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ； ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ； ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ； Ｌａｒｉｘ ｇｍｅｌｉｎｉｉ

主伐是指在林木成熟时为了生产而进行的采伐，对森林生态系统的影响较大，不同主伐方式对森林生态

系统的影响不同［１］。 土壤对保持森林生态系统生产力和可持续性至关重要，合理的主伐方式对土壤结构稳

定性、水分、孔隙状况和养分含量等的影响可以在短期内恢复，并有所改善，不合理的主伐方式会造成土壤有

机质、氮、磷、钾的损失，降低土壤持水能力［２］，进而造成土壤侵蚀和森林退化等严重后果［３］。
大兴安岭林区的森林面积、蓄积量以及采伐量都居全国首位，其森林生态系统健康对我国林业生产具有

重要战略意义。 兴安落叶松（Ｌａｒｉｘ ｇｍｅｌｉｎｉｉ）为松科落叶松属落叶乔木，是大兴安岭地区的地带性植被，其耐

寒耐瘠薄，木材蓄积丰富，是该地区荒山造林和森林更新的主要树种［４⁃５］。 因此，兴安落叶松主伐样地的恢复

是大兴安岭森林系统恢复以及生产力提升的关键。
目前，关于主伐对兴安落叶松土壤影响研究的年限选择多为主伐后当年或者主伐后十年之内［６⁃７］，随着

恢复年限的增加以及植被的恢复，主伐对土壤的长期影响往往被忽略。 同时，关于主伐后土壤的研究大多针

对非根际土壤进行，而植物在生长过程中会通过根系向土壤输入有机质与根系分泌物，改变根际土壤理化性

质与微生物的群落，导致根际与非根际土壤的理化性质以及微生物群落特征存在差异［８］，关于大兴安岭林区

兴安落叶松在不同主伐方式下根际土壤理化性质与微生物群落长期动态变化的研究还未见报道。
综上，本研究选取主伐 ５ 年与 ３１ 年后以及未采伐对照样地中的兴安落叶松，通过对其根际土壤理化性

质、微生物群落结构和多样性的分析，探究兴安落叶松根际土壤相较于非根际土壤对不同主伐方式的响应有

哪些异同，同时利用根际土壤微生物对环境变化更为敏感的特点来揭示不同主伐方式对兴安落叶松的长期影

响。 本研究结果将为森林主伐后的恢复提供数据参考，为大兴安岭林区主伐林地的恢复以及管理提供理论

支撑。

２２６７ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４０ 卷　
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１　 研究地与研究方法

１．１　 研究区概况

本研究于 ２０１８ 年 ７ 月选取内蒙古根河林业区内 ２０１３ 年与 １９８７ 年的皆伐与渐伐样地以及附近未采伐样

地（对照），地理坐标 １２１°３０′３０．１０″—１２１°５５′２０．８６″Ｅ， ５０°５０′４９．６３″—５０°５４′４８．５２″Ｎ。 该地区地处寒温带大陆

性季风气候，年降水量 ４５０—５００ ｍｍ，海拔 ６００—１３００ ｍ，年均温－５．４℃。 林区内土壤以棕色针叶林土和暗棕

壤为主，主要树种为兴安落叶松 （ Ｌａｒｉｘ ｇｍｅｌｉｎｉｉ）、白桦 （ Ｂｅｔｕｌａ ｐｌａｔｙｐｈｙｌｌａ）、樟子松 （ Ｐｉｎｕｓ ｓｙｌｖｅｓｔｒｉｓ ｖａｒ．
ｍｏｎｇｏｌｉｃａ）等。
１．２　 研究方法

１．２．１　 样地选择

在 ２０１８ 年 ７ 月，选取 ２０１３ 年（恢复 ５ 年代表恢复前期）、１９８７ 年（恢复 ３１ 年代表恢复后期）的皆伐与渐

伐样地以及未采伐对照样地，３ 块样地中主要树种为兴安落叶松（Ｌａｒｉｘ ｇｍｅｌｉｎｉｉ）和白桦（Ｂｅｔｕｌａ ｐｌａｔｙｐｈｙｌｌａ），
树种组成相似。 其中，每块样地分别随机设置 ３ 个 ２０ ｍ×２０ ｍ 的样方，每个样方间隔 １００ ｍ 以上。 在每个样

方中选取生长状况和树龄大致相同的兴安落叶松 ３ 株，选取 ０—１０ ｃｍ 的根际土壤进行采集，共采集 ４５ 份土

样。 采样时，扫去地表的枯枝落叶等杂物，用铁锹挖土并找到根，抖落根际土并采集。 在每株兴安落叶松根部

４ 个方向取土，混合为一个土样，作为该兴安落叶松的根际土壤。
新鲜土壤过 ２ ｍｍ 筛后放于 ４℃冰盒里短暂保存，带回实验室。 将新鲜土样分为 ３ 份，前两份分别保存于

－４℃和－２０℃冰箱用于微生物量碳氮的测定以及磷脂脂肪酸（ＰＬＦＡ）的提取。 第三份土样风干，用于土壤理

化性质的测定。
１．２．２　 测定方法

理化性质：土壤 ｐＨ 采用酸度计进行测定，土水比为 １∶５。 土壤总碳（ＴＣ，Ｔｏｔａｌ ｃａｒｂｏｎ）、总氮（ＴＮ，Ｔｏｔａｌ
ｎｉｔｒｏｇｅｎ）采用元素分析仪测定（德国 Ｅｌｅｍｅｎｔａｒ 公司 Ｖａｒｉｏ ＭＡＸ ｃｕｂｅ）。 总磷（ ＴＰ，Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ）、总钾

（ＴＫ，Ｔｏｔａｌ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ）采用微波消解法测定（ ＩＣＰ—ＯＥＳ）。 速效磷（ＡＰ，Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ）采用碳酸氢钠法

测定。 速效氮（ＡＮ，Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ）采用碱解扩散法测定［９］。
微生物量：土壤微生物量碳氮用氯仿熏蒸法提取，浸提液用德国 Ｅｌｅｍｅｎｔａｒ 公司 Ｖａｒｉｏ ＴＯＣ 仪测定［１０］。
磷脂脂肪酸（ＰＬＦＡ，Ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄｓ） ［１１⁃１２］：（１）提取：取冷冻干燥后的土样 ４ ｇ，加入磷酸缓冲液

（０．１ ｍｏｌ ／ Ｌ）、甲醇（色谱纯）、氯仿，超声波 １０ ｍｉｎ，震荡 １—２ ｈ，离心 １０ ｍｉｎ（２５００ ｒｐｍ ／ ｍｉｎ）；取上清液加入氯

仿、磷酸缓冲液，混匀，分层过夜（避光）。 收集下层氯仿相，Ｎ２吹干。 （２）分离：过硅胶柱（用 ５ ｍＬ 仿润湿柱

子），用氯仿分 ２ 次洗涤转移吹干的样品，加 １５ ｍＬ 丙酮过柱、加入 １０ ｍＬ 甲醇（色谱纯）过柱，收集甲醇相，Ｎ２

吹干。 （３）甲酯化：使用甲醇—甲苯（１∶１，体积分数）溶液溶解吹干的脂类物质，加入 ０．２ ｍｏｌ ／ Ｌ ＫＯＨ（甲醇作

溶剂） １ ｍＬ，混匀，３７℃温水浴 １５ ｍｉｎ；冷却至室温，加入 ２ ｍＬ 氯仿—正己烷（１∶４，ｖ ／ ｖ）、０．３ ｍＬ 醋酸（１ ｍｏｌ ／
Ｌ）、２ ｍＬ超纯水，混匀，离心 ５ ｍｉｎ（２０００ ｒｐｍ ／ ｍｉｎ），收集上层正己烷相。 加 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。 （４）上机测定：用 １９Ｃ 做内标，通过气相色谱仪

得到 ＰＬＦＡ 特征图谱，根据内标计算含量，单位用 ｎｍｏｌ ／ ｇ 表示。
１．３　 数据处理

根据已有研究成果中的磷脂脂肪酸标记物［１３⁃１８］，对根际土壤微生物群落的革兰氏阳性细菌 Ｇｒａｍ⁃ｐｏｓｉｔｉｖｅ
ｂａｃｔｅｒｉａ，ＧＰ（ｉ１４：０，ｉ１５：０，ａ１５：０，ｉ１６：０，ｉ１７：０，ａ１７：０， ｉ１８：０）、革兰氏阴性细菌 Ｇｒａｍ⁃ｎｅｇａｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ，ＧＮ
（１６：１ω７ｃ，１７：０ ｃｙｃｌｏ ω７ｃ， １７：１ω８ｃ， １８：１ω７ｃ，１８：１ω５ｃ，１９：０ ｃｙｃｌｏ ω７ｃ）、放线菌 Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅ（１６：０ １０⁃
ｍｅｔｈｙｌ，１７：０ １０⁃ｍｅｔｈｙｌ，１８：０ １０⁃ｍｅｔｈｙｌ）、真菌 Ｆｕｎｇｉ（１８：２ω６ｃ，１８：１ω９ｃ）、细菌 Ｂａｃｔｅｒｉａ（ ｉ１４：０，ｉ１５：０，ａ１５：０，
ｉ１６：０，ｉ１７：０，ａ１７：０， ｉ１８：０，１６：１ω７ｃ，１７：０ ｃｙｃｌｏ ω７ｃ， １７：１ω８ｃ， １８：１ω７ｃ，１８：１ω５ｃ，１９：０ ｃｙｃｌｏ ω７ｃ）的含量进

行表征。
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通过 Ｒ ３．５．１ 版本中的 ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ（）函数利用 ＰＬＦＡ 数据计算香农维纳多样性指数与辛普森多样性指数，公
式如下：

Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ Ｈ＝ －∑（Ｐ ｉ）（ｌｎＰ ｉ） （３）
式中，Ｈ 为香农维纳多样性指数；Ｐ ｉ为第 ｉ 种磷脂脂肪酸标记物在磷脂脂肪酸标记物总量中的比例

Ｓｉｍｐｓｏｎ Ｄ＝ １－∑（Ｎｉ ／ Ｎ） ２ （４）
式中，Ｄ 为辛普森多样性指数，Ｎｉ为第 ｉ 种磷脂脂肪酸标记物的含量，Ｎ 磷脂脂肪酸标记物的总量。

用一些常见的磷脂脂肪酸含量的比值来分析根际土壤微生物群落结构的变化，如细菌 ／真菌（Ｂａｃｔｅｒｉａ ／
Ｆｕｎｇｉ）、革兰氏阳性细菌 ／革兰氏阴性细菌（ＧＰ ／ ＧＮ） 。 微生物压力指数（Ｓｔｒｅｓｓ ｌｅｖｅｌ）用单链不饱和脂肪酸

（ｃｙｃ１７： ０＋ｃｙｃ１９： ０） ／环丙烷脂肪酸（１６： １ω７ｃ＋１８： １ω７ｃ） 来计算，压力指数越高代表着细菌群落受到更高

的生理压力［１９］。
利用 ＳＰＳＳ ２４．０ 对兴安落叶松根际土壤理化性质、微生物量碳氮含量、ＰＬＦＡ 含量、微生物群落结构指标、

多样性指数、压力指数进行单因素方差分析，并用 ＬＳＤ 方法比较不同组之间的差异。
利用 Ｒ ３．５．１ 版本中的 ｖｉｆ．ｃｃａ（）函数计算方差膨胀因子，筛选并去除多重共线性较强环境因子（方差膨

胀因子大于 ２０） ［２０］，之后利用 ｖｅｇａｎ 包中 ｒｄａ（）函数的对根际土壤理化性质以及各微生物类群生物量以及微

生物群落结构进行冗余分析。
作图通过 Ｏｒｉｇｉｎ ９．１、Ｒ ３．５．１、Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ Ｏｆｆｉｃｅ Ｖｉｓｉｏ 完成。

２　 结果与分析

２．１　 不同主伐方式对兴安落叶松根际土壤理化性质的影响

如表 １ 所示，皆伐样地恢复前期，兴安落叶松根际土壤速效磷含量显著高于对照样地，其余理化性质与对

照样地无显著差异。 皆伐样地恢复后期，兴安落叶松根际土壤总碳、总氮、速效氮含量降低，显著低于对照样

地，速效磷含量仍显著高于对照样地，ｐＨ 显著高于渐伐样地和对照样地，含水量显著低于对照样地，总磷、总
钾含量与对照样地差异均不显著。

渐伐样地恢复前期，兴安落叶松根际土壤的总碳、总氮、速效氮含量以及含水量均显著低于对照样地，总
钾、速效磷含量显著上升，其余理化指标没有显著变化。 渐伐样地恢复后期，根际土壤总碳、总氮、速效氮以及

含水量仍显著低于对照样地，总磷、总钾、速效磷含量均显著高于对照样地。

表 １　 兴安落叶松根际土壤理化性质

Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｌａｒｉｘ ｇｍｅｌｉｎｉｉ

样地
Ｓａｍｐｌｅ ｓｉｔｅ

总碳
（ＴＣ）

／ （ｇ ／ ｋｇ）

总氮
ＴＮ

／ （ｇ ／ ｋｇ）

总磷
ＴＰ

／ （ｇ ／ ｋｇ）

总钾
ＴＫ

／ （ｇ ／ ｋｇ）

速效磷
ＡＰ

／ （ｍｇ ／ ｋｇ）

速效氮
ＡＮ

／ （ｍｇ ／ ｋｇ）
ｐＨ 含水量

ＳＭ ／ ％

对照 Ｃｏｎｔｒｏｌ ８８．４１±１０．４０ａ ５．０３±０．３３ａ ０．５９±０．０６ｂ １５．１０±０．６１ｂ ２．４１±０．０９ｂ １６８．００±１９．６３ａ ４．４２±０．１３ｂｃ ０．４５±０．０３ａ

２０１３年皆伐 Ｃｌｅａｒ ｃｕｔｔｉｎｇ １２３．４０±１８．２８ａ ５．７４±０．８０ａ ０．７６±０．０６ａｂ １７．５９±１．２３ａｂ ３．２８±０．２４ａ １５６．３３±１３．４５ａ ４．３７±０．０９ｃ ０．４７±０．０４ａ

２０１３年渐伐
Ｓｈｅｌｔｅｒ⁃ｗｏｏｄ ｃｕｔｔｉｎｇ ４６．１８±６．６９ｂ ２．３０±０．３６ｂ ０．６９±０．０８ａｂ ２０．０７±１．３８ａ ４．０１±０．５２ａ ８４．７５±１３．５２ｂ ４．７７±０．１３ａｂ ０．２６±０．０３ｂ

１９８７年皆伐
Ｃｌｅａｒ ｃｕｔｔｉｎｇ ４６．４９±１４．２６ｂ ２．７４±０．４２ｂ ０．６１±０．０５ａｂ １８．５２±１．４２ａｂ ３．４２±０．２１ａ ７８．２２±８．３６ｂ ５．０３±０．０７ａ ０．３１±０．０３ｂ

１９８７年渐伐
Ｓｈｅｌｔｅｒ⁃ｗｏｏｄ ｃｕｔｔｉｎｇ ５７．８６±７．２３ｂ ２．３５±０．２４ｂ ０．８２±０．１０ａ １９．８５±０．７７ａ ４．７９±０．５１ａ ８０．４４±１１．４９ｂ ４．６９±０．０３ｂ ０．３４±０．０２ｂ

　 　 数值为平均值±标准误差，字母不同代表处理间差异显著（Ｐ ＜ ０． ０５）； ＴＣ： 总碳 Ｔｏｔａｌ ｃａｒｂｏｎ； ＴＮ： 总氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ； ＴＰ：总磷 Ｔｏｔａｌ

ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；ＴＫ：总钾 Ｔｏｔａｌ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ；ＡＰ：速效磷 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；ＡＮ：速效氮 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ＳＭ：含水量 Ｓｏｉｌ ｍｏｉｓｔｕｒｅ

２．２　 不同主伐方式对兴安落叶松根际土壤微生物量碳氮的影响

兴安落叶松根际土壤微生物量碳含量变化如图 １ 所示。 恢复前期，皆伐样地兴安落叶松根际土壤微生物

量碳含量与对照样地没有显著差异。 渐伐样地兴安落叶松根际土壤微生物量碳含量显著低于皆伐样地和对
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照样地。 恢复后期，皆伐样地兴安落叶松根际土壤微生物量碳含量显著降低，渐伐样地兴安落叶松根际土壤

微生物量碳含量已与未采伐对照样地无显著差异。
兴安落叶松根际土壤微生物量氮含量变化如图 １ 所示。 恢复前期，皆伐、渐伐样地兴安落叶松根际土壤

微生物量氮含量与对照样地没有显著差异。 恢复后期，皆伐样地兴安落叶松根际土壤微生物量氮含量显著低

于渐伐样地以及对照样地。 渐伐样地恢复后期，兴安落叶松根际土壤微生物量氮含量与对照样地没有显著

差异。

图 １　 兴安落叶松根际土壤微生物量

Ｆｉｇ．１　 Ｂｉｏｍａｓｓ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｏｆ Ｌａｒｉｘ ｇｍｅｌｉｎｉｉ

字母不同代表处理间差异显著（Ｐ ＜ ０．０５）

２．３　 不同主伐方式对兴安落叶松根际土壤微生物 ＰＬＦＡ 含量以及微生物群落结构的影响

兴安落叶松根际土壤微生物 ＰＬＦＡ 含量的变化如表 ２ 所示。 皆伐样地的恢复前期，兴安落叶松根际土壤

革兰氏阳、阴性细菌、真菌、细菌、放线菌、总 ＰＬＦＡ 含量与对照样地均无显著差异。 皆伐样地恢复后期，兴安

落叶松根际土壤真菌 ＰＬＦＡ 含量显著降低，其余各微生物类群 ＰＬＦＡ 含量与对照样地没有显著差异。 渐伐样

地恢复前期与后期，各微生物类群 ＰＬＦＡ 含量与对照样地均不存在显著差异。

表 ２　 兴安落叶松根际土壤微生物类群磷脂脂肪酸含量

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｇｒｏｕｐ ＰＬＦＡ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｌａｒｉｘ ｇｍｅｌｉｎｉｉ

微生物类群
Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｇｒｏｕｐ

磷脂脂肪酸含量 Ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｃｏｎｔｅｎｔ ／ （ｎｍｏｌ ／ ｇ）

对照
Ｃｏｎｔｒｏｌ

２０１３ 年 １９８７ 年

皆伐
Ｃｌｅａｒ ｃｕｔｔｉｎｇ

渐伐
Ｓｈｅｌｔｅｒ⁃ｗｏｏｄ

ｃｕｔｔｉｎｇ

皆伐
Ｃｌｅａｒ ｃｕｔｔｉｎｇ

渐伐
Ｓｈｅｌｔｅｒ⁃ｗｏｏｄ

ｃｕｔｔｉｎｇ

革兰氏阳性细菌
Ｇｒａｍ⁃ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ １３．３９±２．９９ａ ２２．４０±４．３３ａ １６．６７±３．６９ａ １３．６３±２．４９ａ １２．９８±１．７０ａ

革兰氏阴性细菌
Ｇｒａｍ⁃ｎｅｇａｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ３４．９６±６．７２ａｂ ５２．４９±１０．６０ａ ３８．８９±８．４０ａｂ ２７．９７±５．７７ｂ ３０．０７±４．２６ａｂ

真菌 Ｆｕｎｇｉ ２６．７１±７．４８ａ ２２．９８±４．３３ａｂ １５．９２±２．８６ａｂ １２．２２±２．１１ｂ １４．８２±３．０６ａｂ

细菌 Ｂａｃｔｅｒｉａ ５０．０３±９．５５ａｂ ７４．９０±１４．７５ａ ５５．５７±１２．０４ａｂ ４１．６０±８．１５ｂ ４３．０５±５．９０ａｂ

放线菌 Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅｓ ６．９１±１．１０ａ ９．８９±１．８０ａ ６．６±１．６０ａ ６．６８±１．２０ａ ６．０３±０．７０ａ

总磷脂脂肪酸
Ｔｏｔａｌ ＰＬＦＡ ８６．６８±１８．７８ａ １１１．７８±２１．１１ａ ８２．５４±１７．００ａ ６２．２０±１１．３０ａ ６６．００±９．７７ａ

　 　 数值为平均值±标准误差，字母不同代表处理间差异显著（Ｐ ＜ ０．０５）

兴安落叶松根际土壤微生物群落结构的变化如图 ２ 所示。 皆伐样地恢复前期，兴安落叶松根际土壤革兰

氏阳性细菌 ／革兰氏阴性细菌（ＧＰ ／ ＧＮ）以及细菌 ／真菌（Ｂａｃｔｅｒｉａ ／ Ｆｕｎｇｉ）与未采伐对照样地没有显著差异。 皆
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伐样地恢复后期，兴安落叶松根际土壤 Ｂａｃｔｅｒｉａ ／ Ｆｕｎｇｉ 显著高于未采伐对照样地（图 ２）。 渐伐样地恢复前期

与后期，兴安落叶松根际土壤 ＧＰ ／ ＧＮ、Ｂａｃｔｅｒｉａ ／ Ｆｕｎｇｉ 与未采伐对照样地均不存在显著差异。

图 ２　 兴安落叶松根际土壤不同微生物类群磷脂脂肪酸比值

Ｆｉｇ．２　 Ｒａｔｉｏｓ ｏｆ ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｇｒｏｕｐｓ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｌａｒｉｘ ｇｍｅｌｉｎｉｉ

字母不同代表处理间差异显著（Ｐ ＜ ０．０５）

２．４　 不同主伐方式对兴安落叶松根际土壤微生物群落多样性指数与压力指数的影响

兴安落叶松根际土壤微生物群落的多样性指数与压力指数的变化如表 ３ 所示。 皆伐样地恢复后期，兴安

落叶松根际土壤微生物群落辛普森多样性指数显著低于对照样地。 除此之外，不同主伐方式样地恢复前期与

后期的压力指数、香农维纳多样性指数、辛普森多样性指数均与对照样地不存在显著差异。

表 ３　 兴安落叶松根际土壤微生物压力指数与多样性指数

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｓｔｒｅｓｓ ｉｎｄｅｘ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｌａｒｉｘ ｇｍｅｌｉｎｉｉ

样地
Ｓａｍｐｌｅ ｓｉｔｅ

对照
Ｃｏｎｔｒｏｌ

２０１３ 年 １９８７ 年

皆伐
Ｃｌｅａｒ ｃｕｔｔｉｎｇ

渐伐
Ｓｈｅｌｔｅｒ⁃ｗｏｏｄ

ｃｕｔｔｉｎｇ

皆伐

Ｃｌｅａｒ ｃｕｔｔｉｎｇ

渐伐
Ｓｈｅｌｔｅｒ⁃ｗｏｏｄ

ｃｕｔｔｉｎｇ

压力指数 Ｓｔｒｅｓｓ ｌｅｖｅｌ ０．４７±０．０４ａ ０．４９±０．０３ａ ０．４８±０．０６ａ ０．４２±０．０２ａ ０．４３±０．０１ａ

香农维纳多样性指数 Ｓｈａｎｎｏｎ ２．９６±０．０５ａ ２．９３±０．０９ａ ３．０２±０．０６ａ ２．８３±０．１８ａ ３．０９±０．０３ａ

辛普森多样性指数 Ｓｉｍｐｓｏｎ ０．９３±０．００６ａ ０．９２±０．０１ａｂ ０．９３±０．００８ａ ０．８８±０．０３ｂ ０．９４±０．００１ａ

　 　 数值为平均值±标准误差，字母不同代表处理间差异显著（Ｐ ＜ ０．０５）

２．５　 兴安落叶松根际土壤理化性质与微生物群落的冗余分析（ＲＤＡ）
为了进一步确定主伐后引起兴安落叶松根际土壤微生物群落中细菌、真菌相对含量发生显著变化的主要

环境因子，首先计算土壤理化性质的方差膨胀因子。 其中，总碳、总氮的方差膨胀因子均大于 ２０，具有较强的

多重共线性，故将其去除。 筛选环境因子后，选择 ｐＨ、含水量（ＳＭ）、总磷（ＴＰ）、总钾（ＴＫ）、速效磷（ＡＰ）、速
效氮（ＡＮ）与细菌、真菌磷脂脂肪酸（ＰＬＦＡ）含量进行冗余分析。

分析结果如图 ３ 所示，两个排序轴对兴安落叶松根际土壤微生物群落中细菌、真菌相对含量变化的解释

率达 ３３．８８％，其中，第一第二约束轴分别解释了变化的 ３３．２１％和 ０．６７％。
环境因子中，兴安落叶松根际土壤 ｐＨ 与真菌 ＰＬＦＡ 含量显著正相关（Ｐ＜０．０５），与细菌 ＰＬＦＡ 含量显著负

相关（Ｐ＜０．０５）。 速效氮（ＡＮ）与真菌 ＰＬＦＡ 含量显著负相关（Ｐ＜０．０５），与细菌 ＰＬＦＡ 含量显著正相关（Ｐ＜
０．０５）。 含水量（ＳＭ）、总磷（ＴＰ）、总钾（ＴＫ）、速效磷（ＡＰ）与细菌、真菌 ＰＬＦＡ 含量也具有一定的相关性，但并

不显著（Ｐ＞０．０５）。 可见，ｐＨ 与速效氮（ＡＮ）是引起兴安落叶松根际土壤微生物群落中细菌、真菌相对含量发

生显著变化的最主要环境因子。

６２６７ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４０ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

图 ３　 根际土壤微生物群落结构与土壤理化指标的冗余分析

　 Ｆｉｇ． ３ 　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｆｏｒ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

ＳＭ：含水量 Ｓｏｉｌ ｍｏｉｓｔｕｒｅ；ＴＰ：总磷 Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ； ＴＫ：总钾 Ｔｏｔａｌ

ｐｏｔａｓｓｉｕｍ； ＡＰ： 速 效 磷 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ； ＡＮ： 速 效 氮

Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ

３　 讨论

森林采伐是人类活动对森林生态系统的介入与干

扰，必然会对森林生态系统产生影响［２１］。 本文对皆伐

与渐伐样地以及未采伐对照样地内兴安落叶松根际土

壤的理化指标以及微生物指标进行测定，分析了不同主

伐方式在恢复前期与恢复后期对兴安落叶松根际土壤

理化性质以及微生物群落的影响。 研究结果表明，兴安

落叶松根际土壤与非根际土壤的理化性质以及微生物

群落对不同主伐方式的响应存在差异；不同主伐方式对

兴安落叶松根际土壤的影响机制也有所不同，皆伐对兴

安落叶松根际土壤的影响是长期且显著的，而渐伐对兴

安落叶松根际土壤的影响则比较微弱，且持续时间较

短；冗余分析结果表明，根际土壤 ｐＨ 和速效氮（ＡＮ）是
主伐扰动后造成根际土壤微生物群落变化的环境因子。

相较于非根际土壤，皆伐对兴安落叶松根际土壤理

化性质以及微生物群落的影响主要体现在恢复后期。 已有研究表明，森林皆伐初期非根际土壤的 ｐＨ、含水

量、碳氮含量均发生了显著变化［２２⁃２４］，而本研究中皆伐恢复前期兴安落叶松根际土壤的 ｐＨ、含水量、碳氮含

量与未采伐对照样地没有显著差异。 这可能是由于皆伐恢复前期植被对雨水的截留以及蒸作用降低，所以根

际土壤的 ｐＨ、含水量并没有发生显著变化；同时，由于皆伐后留下了大量采伐残留物，这些残留物以腐烂的形

式为根际土壤补充了碳氮元素，使碳氮含量在皆伐后短期内不会显著降低［２５］。 在皆伐恢复后期，兴安落叶松

根际土壤的 ｐＨ、含水量、碳氮含量均发生了显著变化。 这可能是由于皆伐样地根际土壤没有了植被的截流，
且皆伐作业对土壤的压实作用使得土壤容重增加，孔隙减小，持水性能恶化，长期降水冲刷导致了酸性物质流

失以及含水量的减少以及 ｐＨ 的显著升高；同时，随着恢复后期采伐残留物的减少，碳、氮输入量减少，分解和

呼吸作用使根际土壤总碳含量减少，总氮含量减少则可能也与氮的长期淋溶流失有关［２６］，皆伐后期兴安落叶

松根际土壤微生物碳、氮含量均显著降低也与根际土壤碳氮含量的降低有关。
相较于非根际土壤，渐伐对兴安落叶松根际土壤理化性质以及微生物群落的影响较为相似。 已有研究表

明在渐伐恢复前期非根际土壤理化性质均发生了显著变化［２７⁃３１］，本研究中渐伐样地恢复前期兴安落叶松根

际土壤除 ｐＨ、总磷含量外均发生了显著变化，这说明在恢复初期渐伐对兴安落叶松根际与非根际土壤的影响

具有一致性。 渐伐样地在恢复前期与后期兴安落叶松根际土壤含水量均显著低于未采伐对照样地，这可能是

由于在渐伐过程中减少了一部分林冠的截流且仍存在一部分植被的蒸腾作用［３２］，导致恢复前期含水量即出

现显著降低，且由于渐伐使土壤持水能力恶化，造成了长期的水土流失。 水土流失的淋溶作用进一步造成了

渐伐恢复前期与后期兴安落叶松根际土壤速效氮含量均显著小于未采伐对照样地。 渐伐对兴安落叶松根际

土壤理化性质的长期作用则表现在恢复后期总磷、总钾、速效磷含量均显著大于未采伐对照样地，在一定程度

上改善了根际土壤养分条件，导致凋落物分解以及养分释放速率提高［３３］，微生物可利用的底物充足［３４］，促进

了微生物生长和繁殖，根际土壤微生物量碳含量恢复到了采伐前的水平。
冗余分析结果表明，根际土壤 ｐＨ 与速效氮（ＡＮ）是影响真菌群落的主要环境因子，由于不同主伐方式下

根际土壤 ｐＨ 与速效氮（ＡＮ）的变化显著程度不同，所以相应的微生物群落的变化特征也有所不同。 不同主

伐方式中，皆伐对兴安落叶松根际土壤理化性质的影响可能存在滞后效应。 Ｌｉｕ 等［３５］在对中国南部马尾松林

皆伐样地的研究中发现恢复初期非根际土壤真菌、放线菌以及微生物量氮的含量显著降低，本研究中皆伐恢

复后期兴安落叶松根际土壤 ｐＨ 与速效氮均发生了显著改变，从而降低了微生物群落中真菌的含量，改变了

７２６７　 ２１ 期 　 　 　 杨寅　 等：不同主伐方式对兴安落叶松（Ｌａｒｉｘ ｇｍｅｌｉｎｉｉ）根际土壤理化性质及微生物群落的影响 　
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兴安落叶松根际土壤的微生物群落结构，细菌占据了更大的优势。 这种优势的变化直至皆伐恢复后期根际土

壤真菌含量才显著降低，这说明根际与非根际土壤微生物群落中真菌均比细菌更容易受到土壤理化性质的影

响，且由于根际土壤理化性质对皆伐的响应存在一定的滞后效应，所以根际土壤微生物的变化也较非根际土

壤相对滞后。 邓大豪等［３６］在对非根际土壤理化性质与微生物的冗余分析中发现，单一种土壤理化性质的显

著改变并不能对微生物群落结构产生显著影响，本研究中渐伐只造成了兴安落叶松根际土壤 ｐＨ 的改变，没
有对根际土壤微生物群落造成显著影响，与其研究结果一致。

皆伐干扰也对根际土壤微生物群落的多样性产生了显著影响，在皆伐恢复后期，兴安落叶松根际土壤微

生物群落的辛普森多样性指数显著低于对照样地，土壤微生物群落的多样性显著降低。 压力指数是反映微生

物群落中细菌受到的生理压力的大小［１９］，本研究中不同样地兴安落叶松根际土壤的压力指数均不存在差异，
这可能有以下两方面原因：一是皆伐样地恢复后期 ｐＨ 显著升高， 土壤碳氮含量降低、土壤持水能力下降、土
壤压实，细菌对改变后的土壤环境适应性要高于真菌［３７⁃３８］，二是由于皆伐恢复后期死亡的根系分解以及植物

吸收减少，导致可利用底物含量较高［３９］， 使得生长速度较快的细菌占据优势［３９⁃４２］，所以其压力指数没有发生

显著改变。

４　 结论

综上所述，根际土壤的伐后理化性质以及微生物群落的变化特征与非根际土壤存在区别，且不同主伐方

式在不同恢复时期会对兴安落叶松根际土壤理化性质以及微生物群落产生不同的影响：相较于非根际土壤，
皆伐对根际土壤理化性质造成了长期且显著的影响，从而显著抑制了根际土壤微生物群落中真菌的生长（其
中 ｐＨ、速效氮是主要影响因素），使细菌 ／真菌显著升高，改变了根际土壤微生物群落结构，降低了微生物群落

的多样性，且这些影响可能由于皆伐后存在的大量枯枝落叶而存在滞后效应，在恢复后期才会显现。 渐伐则

有利于林区的可持续发展，对根际土壤各微生物类群 ＰＬＦＡ 含量、微生物群落结构以及多样性没有显著影响，
并且根际土壤养分条件在一定程度上得到了改善。
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