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摘要:探究不同林龄杉木人工纯林土壤中的微生物的群落演变与结构特征与酶活性变化,为杉木人工林可持续经营管理提供依

据。 以福建省南平市的五片不同林龄杉木林表层土壤作为研究对象,通过 16SrDNA 测定细菌的群落组成,分析与土壤质量密

切相关的四种土壤酶活性变化,揭示细菌群落与土壤酶活性的变化机理。 结果表明,微生物的多样性指数与 OTU 都随着林龄

的增加而增加,且幼龄林、中龄林、近熟林、成熟林土壤微生物结构差异较大;不同林龄杉木人工林中包含了 29 个细菌门,其中

酸杆菌门与变形菌门为优势菌群,根据各种群相对丰度变化以及冗余分析,放线菌门、浮霉菌门与疣微菌门等均随林龄增长出

现较大变化,且与土壤可溶性有机质以及速效养分有显著相关性(P<0. 05),说明这几种细菌群落对土壤养分变化较敏感; 土

壤养分变化会影响土壤酶活性,蔗糖酶与全碳呈显著正相关(P<0. 05),与速效钾呈显著负相关(P<0. 05),与放线菌门呈极显

著负相关(P<0. 01)。 脲酶与速效氮呈显著负相关(P<0. 05),脲酶与变形菌门、绿弯菌门、放线菌门、硝化螺旋菌门以及拟杆菌

门均存在较强相关性。 综上,不同的土壤细菌种群与酶活性对各养分变化的响应程度不一,细菌群落结构与酶活性能反映不同

林龄杉木林土壤的质量变化,适量延长杉木人工林种植年限有益于土壤质量恢复。 本研究结果对指导杉木人工林优质经营有

重要意义。
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Abstract: In order to understand the changes in the soils of Chinese fir plantations at different ages, this article explores the
response mechanism of soil microorganisms and enzyme activity to forest age growth, providing a basis for sustainable
management of Chinese fir plantations. Five Chinese fir forests of different ages were targeted in Nanping. 16sRDNA was
used to study the composition of the bacterial community, and four enzyme activity changes closely related to soil quality
were analyzed. The results showed that both the microbial diversity index and OTU ( Operational Taxonomic Units)
increased with the increase of forest age. The soil microbial structure of young forests, middle鄄aged forests, near鄄maturity
forests, and mature forests had large differences. There were 29 bacterial phylums in different ages of Chinese fir
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plantations. Acidobacteria and Proteobacteria were the dominant species. According to the changes of various groups and
redundant analysis, Actinomycota, Verrucomicrobia, and Planctomycetes all changed significantly with age, and they were
significantly related to soil dissolved organic matter and available nutrients (P < 0. 05). It shows that these bacterial
communities are more sensitive to changes in soil quality. Soil nutrient changes affected soil enzyme activity. Sucrase had a
significant positive correlation with total carbon (P<0. 05) and negative correlation with available potassium (P<0. 05),
and a very significant negative correlation with actinomycetes (P< 0. 01) . There was a strong correlation between urease and
available nitrogen (P<0. 05). Urease was strongly correlated with Proteobacteria, Chloroflexi, Actinobacteria, Nitrospirae,
Bacteroidetes. In summary, soil nutrient changes have different effects on soil bacterial populations and enzyme activities.
Bacterial community structure and enzyme activity can reflect changes in soil quality of Chinese fir forest at different ages.
Extending the planting period of Chinese fir plantation is beneficial to the restoration of soil quality. The results of this study
are of great significance for guiding the management of Chinese fir plantations.
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杉木作为速生树种,种植历史悠久,且在我国南方大量分布。 杉木的凋落物少、养分回归土地周期长以及

大面积杉木纯林的持续种植,使土壤养分与天然混交林土壤养分变化规律有较大差异。 杉木人工林种植周期

的确定往往基于经济效益与碳汇收益[1],而种植周期长短对土壤质量的影响常被忽略。 土壤肥力与杉木人

工林的生长及其可持续发展密切相关,因此在确定杉木人工林种植周期时,还需考虑土壤质量随林龄变化的

规律。 此外,目前有关杉木人工林的研究多聚焦于杉木幼龄林和中龄林,缺乏对成熟林和过熟林土壤的研

究[2鄄3],这极大限制了我们对杉木林土壤质量随种植年限变化的认知。
土壤生物学指标(如土壤细菌与土壤酶)与土壤性质密切相关,均对土壤质量变化十分敏感[4鄄5]。 研究表

明,细菌群落结构受到土壤植被、理化性质、有机质含量等的影响,能在土壤环境改变时快速做出反应[6]。 因

此,通过对不同发育阶段杉木林土壤中细菌群落结构进行测定,能够及时有效的监测土壤微生物群落及功能

变化,这对揭示人工林经营引起土壤质量演变的微生物学机理具有重要意义。 国内目前已有较多学者对杉木

林土壤微生物结构进行过分析,研究发现,3a、12a 与 38a 的杉木林土壤中,微生物代谢活性与多样性指数逐

渐增加,这与土壤 pH 值。 碳氮比和全氮的含量变化有关[7]。 魏志超对幼、中、老年的杉木林土壤做了微生物

多样性分析,发现幼年林的多样性最高,但均匀度不够,推测是由于幼年林样地环境复杂植被数目覆盖度低导

致[8]。 也有学者对 1、4、10、18、32a 的杉木林土壤进行微生物数量的研究后发现,土壤中微生物数量随着林龄

的增加呈现先上升后下降趋势[9]。 目前土壤细菌对杉木林龄变化的响应机制并未明确,得出的细菌群落变

化规律不一,因此亟需进一步分析杉木林龄对土壤细菌活性影响,揭示不同林龄杉木林土壤细菌群落特征。
土壤酶作为一种活性物质,对土壤物化性质的改变极其敏感[10]。 前人研究表明,人工林随着种植年限的

增加,其土壤酶活性会产生显著变化[11]。 土壤脲酶、酸性磷酸酶、茁鄄N鄄乙酰基葡萄糖苷酶、蔗糖酶均与人工林

土壤质量密切相关,其活性能迅速对土壤养分变化产生响应,常被作为评价土壤质量的重要指标[12]。 由于酶

活性与土壤中生化反应息息相关,因此其活性与土壤细菌活性关系密切[13]。 目前对于森林土壤中酶活性研

究,多集中于与土壤养分、林下植被的关系。 对于不同林龄杉木林的土壤细菌群落与酶之间的关系研究鲜有

报道,本文对土壤养分、细菌群落以及酶活性的研究,有利于进一步了解不同酶活性在不同林龄杉木林中的变

化特征,为杉木人工林合理种植提供依据。。
鉴于此,本实验通过采集不同林龄杉木人工林土壤样品,对不同林龄杉木林的土壤养分进行测定,利用高

通量测序中 16SrDNA 区对细菌的 DNA 进行物种注释,挖掘出不同的样本中细菌物种的差异性。 同时,本实

验挑选出与酸性土壤及土壤细菌活性密切相关的四种酶进行测定。 进而探讨不同林龄杉木人工林土壤养分

与土壤细菌群落、土壤酶活性之间的关系,揭示土壤微生物与土壤酶对杉木林龄变化的响应规律,为有效评价

监测杉木林土壤质量提供科学依据。
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1摇 材料与方法

1. 1摇 研究区概况与样品采集

摇 摇 福建省南平市是我国杉木的中心产区之一。 南平市杉木种植历史悠久,分布着大量的杉木人工林。 该地

为亚热带季风气候,气候温暖潮湿,年平均温度 19. 3益,相对湿度为 83% ,年平均降水量为 1699mm,主要集中

在 3 月份到 8 月份[14]。 土壤为由花岗岩为母质发育而成的红壤。 土壤样品采集于南平市溪后村(26毅39忆N,
117毅55忆E),在该地选择立地条件相似,林龄不一的五片杉木人工林,分别为 4 年林(4a),15 年林(15a),24 年

林(24a),43 年林(43a)与 100 年林(100a),样地位置见图 1。 其中 4a 为幼龄林,15a 为中龄林、24a 为近熟龄,
43a 与 100a 为过熟林。 采样时间为 2018 年 7 月 27、28 日,样品采集时均为晴天。 每片林地选择三个相似的

土坡,土坡的坡度为 30毅—40毅,坡向均为东南向。 乔木层主要以杉木为主,4a 土地植被覆盖度较低,林下植被

主要以芒萁为主,另有薄盖短肠蕨、五节芒等少量草本植物分布,15a 与 24a 植被丰富度上升,灌木层植物主

要有山苍子、毛冬青、盐肤木、木荷、虎皮楠等,草本层植物主要有芒萁、狗脊、乌毛蕨、扇叶铁线蕨、黑莎草、五
节芒等。 过熟林(43a 与 100a)灌木层植物数量更为丰富,主要有粗叶榕、青冈、毛冬青、苦槠、盐肤木、细圆藤

等,草本层主要有观音座莲蕨、淡绿短肠蕨、狗脊、华山姜、黑莎草等。 每个土坡上划定 20m伊20m 的采样地,沿
着 S 形选择六个采样点,在去除表层枯枝落叶层后,用土钻采集 0—20cm 的表层土壤,并将六个采集点的土

样等量混合为一份样品。 每片人工林采集三个样品。 每份土壤样品过 20 目筛后放入 4益的冰箱中冷藏保

存,一部分用于土壤细菌检测,一部分用于测定土壤酶与进行理化性质分析。 其中土壤理化性质测定结果如

表 1。

图 1摇 研究区域位置图

Fig. 1摇 Location map of study area

1. 2摇 土壤细菌测定

从样 品 中 提 取 细 菌 的 DNA, 通 过 引 物 338F ( 5忆鄄ACTCCTACGGGAGGCAGCA鄄 3忆) 与 806 ( 5忆鄄
GGACTACHVGGGTWTCTAAT鄄3忆)与衔接子序列和条形码序列组合来扩增细菌 16SrRNA 的 V3 和 V4 区域。
PCR 反应体系包括 60ng 的基因组 DNA、10滋LBuffer,0. 2滋LQ5 高保真 DNA 聚合酶,10滋L 高 GC 增强剂,
1滋LdNTP,10滋M 每种引物,最后用灭菌超纯水补充总体系到 50滋L。 PCR 的反应条件为:95益5min,95益1min,
50益1min,72益1min15 个循环,最后在 72益反应 7min,最后置于 4益的环境中。 扩增后的 PCR 产物进行第二
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轮纯化处理,其包含 20滋L2伊PhusionHF MM,8mL 灭菌超纯水,10滋M 每种引物和上一步的 10滋LPCR 产物。 热

循环条件如下:98益30s,98益10s、65益30s、72益30s,最终在 72益下反应 5min,然后使用 1. 8%的琼脂糖凝胶电

泳 40min。 最后,对纯化后的产物进行 Nanodorp 2000 定量,将产物按照 1颐1 进行混样,最后切胶回收。 在北京

百迈克生物科技有限公司进行高通量测序分析。

表 1摇 不同林龄杉木林土壤主要理化性质

Table 1摇 Soil physicochemical properties of Chinese fir forests with different ages

林龄 Stand age

4a 15a 24a 43a 100a

pH 4. 50依0. 06 ab 4. 67依0. 02 b 4. 42依0. 06 a 5. 12依0. 05 c 4. 60依0. 01b

全氮 Total N / (g / kg) 1. 27依0. 19 a 1. 35依0. 22 a 1. 57依0. 11 a 1. 28依0. 06 a 1. 60依0. 06 a

全钾 Total K / (g / kg) 16. 01依7 a 25. 83依2. 1 a 54. 52依7. 2 b 63. 39依6. 2 b 62. 13依8. 1 b

全磷 Total P / (mg / kg) 60. 41依7. 81 a 71. 27依1. 19 a 95. 90依10. 31 a 64. 86依7 a 88. 33依7 a

全碳 Total C / (g / kg) 25. 25依3. 47 a 26. 37依2. 58 a 22. 19依1. 37 a 16. 83依0. 8 a 21. 30依1. 08 a

有效磷 Available P / (mg / kg) 6. 79依0. 15 b 8. 05依0. 14 a 6. 85依0. 15 b 6. 33依0. 36 b 6. 69依0. 44 b

速效钾 Available K / (mg / kg) 28. 21依0. 74 a 29. 85依0. 74 a 28. 50依0. 63 a 34. 50依1. 21 b 31. 21依0. 58 a

可溶性有机碳 DOC / (mg / kg) 104. 70依2. 57 b 98. 30依3. 99 b 90. 46依5. 10 a 65. 57依4. 40 a 75. 59依3. 36 a

铵态氮 NH+
4 / (mg / kg) 11. 05依3. 92 a 11. 00依1. 0 a 9. 66依0. 80 a 8. 64依0. 19 a 8. 39依0. 82 a

硝态氮 NO-
3 / (mg / kg) 1. 46依0. 26 a 2. 05依0. 99 a 2. 56依0. 39 a 3. 14依0. 63 a 7. 02依1. 78 b

1. 3摇 土壤酶测定

土壤酸性磷酸酶活性的测定原理为测定酸性环境下,其催化磷酸苯二钠水解生成的苯酚的生成量。 将

37益中每克土每天释放的 1滋mol 酚定义为一个酶活性单位来表示其活性[15]。

土壤脲酶活性的测定是利用靛粉蓝比色法,测定出脲酶在水解尿素的过程中产生的 NH3 鄄N 含量。 每克

土每天产生的 1滋g NH3 鄄N 定义为一个酶活力单位。
土壤 茁鄄基葡萄糖苷酶的测定原理是为该酶能分解 茁鄄N鄄乙酰基葡萄糖苷生成对鄄硝基苯酚,生成物在

400nm 有最大吸收值,并通过酶标仪来测定吸光值升高速率来计算该酶的活性。 将每克土每天产生的 1滋mol
对鄄硝基苯酚定义为一个酶活力单位。

土壤蔗糖酶活性测定原理为该酶能催化蔗糖降解产生果糖与葡萄糖并与 3、5鄄二硝基水杨酸反应,根据生

成的红棕色氨基化合物在 510nm 光的吸收增加速率来计算该酶的活性。 将每天每克土产生的 1mg 还原糖定

义为一个酶活力单位[16]。
以上酶测定均使用酶标仪(SpectraMax M4,美国)测出。

1. 4摇 数据分析

细菌数据分析是基于 Illumina HiSeq 测序平台,将测序得到的双端 reads 数 PE Reads 利用 FLASH v1. 2. 7
软件进行拼接得到 Raw Tags,使用软件 Trimmomatic v0. 33 对 Raw Tags 过滤后得到 Clean Tags,再使用

UCHIME v4. 2 软件对其进行过滤嵌合体最后得到有效 Tags 数据。 这种通过对 Reads 过滤与双端拼接并去除

嵌合体方法处理后,能得到高精确度的微生物种群数据[17]。 将优化后的数据进行 OTUS ( Operational

Taxonomic Units)聚类,使用 QIIME(version1. 8. 0)软件[18] 进行物种注释以及丰度分析、系统分类、主成分分

析等。
使用 EXCLE2010、SPSS20. 0 进行了数据处理与分析,其中在 SPSS 中使用单因素方差分析、LSD 多重比较

进行了数据对比分析,样品均值比较的最小显著差异检验的显著性水平为 0. 05. 使用 Origin 2018 等软件分析

绘制出实验数据图表。 使用 Canoco 4. 5 对土壤养分、土壤微生物与酶之间的关系进行冗余分析。
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2摇 结果分析

2. 1摇 土壤细菌测序统计

摇 摇 各阶段的序列数、有效率以及覆盖率可反映数据质量。 不同林龄土壤细菌样本测定的原始序列数(Raw
tags)均在 60000 条以上,有效序列数(Clean tags)均在 50000 条以上,有效率均达到 86%以上,覆盖率均高于

99% (表 2),说明样本中细菌测出率较高,结果足以足以反映样本的真实情况。

表 2摇 细菌测序处理结果统计

Table 2摇 Sequencing statistics of bacteria

林龄 / a
Stand age

原始序列数
Raw tags

有效序列数
Clean tags

有效率
Effective / %

覆盖率
Coverage

4 65487 60926 86. 63 0. 998

15 62397 58272 87. 97 0. 998

25 77701 72522 86. 77 0. 998

43 67830 63164 86. 76 0. 997

100 74413 69245 86. 39 0. 998

2. 2摇 细菌群落 OTU 数目与多样性分析

对样品 Tags 中相似度高于 97%的序列进行划分定义为一个 OTU(Operational Taxonomic Units),OTU 个

数能直观反应出不同样品中细菌种群丰富程度。 Alpha 多样性(Alpha diberdity)能同时反应单个样品物种丰

度与物种多样性。 其中包含的 Chao1 能反映物种丰度,香农(Shannon)指数能反映物种的多样性。 Shannon
指数越小说明群落多样性越低。 表 3 中细菌 OUT 数量随着林龄依次增加,表明随着林龄增长,杉木林土壤中

细菌种群丰度上升。 从表格中 Chao1 值可看出,细菌的丰度随着林龄的增加而增加。 从 Shannon 指数可以看

出细菌多样性 15a 近熟林期间要高于幼年林 4a 与成熟林 24a,过熟林 43a 与 100a 细菌的多样性无显著差异。

表 3摇 不同林龄杉木林细菌 Alpha 多样性分析

Table 3摇 Soil physicochemical properties of Chinese fir forests with different ages

林龄 / a
Stand age

分类单元
OTUs

Chao1 指数
Chao1 index

香农指数
Shannon index

4 909依35 a 999. 588依64. 04 a 5. 533依0. 116 a

15 982依12 ab 1034. 092依6. 57 a 5. 706依0. 45 a

24 1007依25 b 1038. 364依24. 47 a 5. 555依0. 044 a

43 1014依29 b 1058. 105依16. 70 a 5. 770依0. 052 a

100 1056依10 b 1102. 768依5. 20 a 5. 751依0. 067 a

图 2 为等级丰度曲线,基于五个样品的相对丰度绘制而成,曲线在横轴宽窄能表示物种组成的丰富程度,
曲线的平缓程度能表明物种的均匀程度。 图 2 中曲线显示样品曲线随着林龄增加而放缓,说明随着杉木林龄

的增长,细菌种群均匀度增加。
2. 3摇 土壤细菌结构分析

主成分分析(Principal Component Analysis,PCA)可以将多组数据的差异反映在二维坐标图中。 图中点距

离的远近可表示样品组间组成成分的相似度。 图 3 中可 15a 与 43a 大部分位于第一象限,100a、24a、4a 分布

在第二、三、四象限,各样品间细菌群落多样性均有较大差异。 幼年期杉木林由于林下植被稀疏,4a 样品属于

林下植被较为稀疏的幼年期杉木林土壤,其微生物群落不仅分布均匀度较低,群落结构也有较大差异性。 24a
土壤细菌与其余样品差异较大。 15a 与 43a 细菌群落结构相似性较高,43a 与 100a 的细菌群落结构也具有一

定相似性。 不同林龄的样品在图中分布位置相对独立,说明不同林龄土壤细菌群落结构有比较显著的差异。
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图 2摇 不同林龄土壤细菌等级丰度曲线

Fig. 2摇 Bacterial grade abundance curve of different forest ages
图 3摇 不同林龄土壤细菌 PCA 图

Fig. 3摇 Bacterial PCA map of soil in different ages

2. 4摇 细菌群落组成与结构分析

不同林龄土壤样本中共检测出 25 个菌门,选取土壤细菌优势种的分类单元,构建土壤细菌系统分类树

(图 4)。 可以从图中看出微生物的进化关系,饼图的半径越大,该物种的丰度越高。 不同颜色代表不同样品,
不同样品在饼图中所占面积越大,说明该物种丰度在样品中相对其他样品含量更高。 从饼图中可看出,大部

分物种较均匀,小部分物种属于稀有门类,仅在部分样本中发现。 如图所示,酸杆菌门(Acidobacteria)和变形

菌门(Proteobacteria),是土壤中的优势菌种。 放线菌门(Actinobacteria)随着林龄的增加相对丰度呈现下降趋

势。 黄杆菌属(Flavobacterium)绝大部分分布于 43a 与 100a 中,芽孢杆菌属(Bacillus)在 15a 中含量最多,100a
中分布最少,亚硝化单胞菌(Nitrosomonadaceae)在 100a 中含量最高。 黄单胞菌科(Xanthomonadaceae)在 24a
中含量最高。
2. 5摇 土壤酶含量分析

对不同林龄杉木林土壤的酶活性进行分析(表 4),脲酶在 4a 中含量最低,为 363. 29 滋mol / g,到 15a 时上

升到 529 滋mol / g,在 24a 时下降到 455. 92 滋mol / g,43a 与 100a 时分别为 480. 85 滋mol / g 与 545. 14 滋mol / g,均
与 4a 呈现显著差异(P<0. 05)。 蔗糖酶在 24a 比 15a 少量增加,但整体呈现下降趋势。 茁鄄N鄄乙酰基葡萄糖苷

酶的波动较大,与酸性磷酸酶呈现趋势大致相同。

表 4摇 不同林龄杉木林土壤酶活性

Table 4摇 Enzyme activities in soil ages of Chinese fir plantations in different age

林龄 / a
Stand age

脲酶
Usrase /

(滋g d-1 g-1)

蔗糖酶
Sucrase /

(mg d-1 g-1)

茁鄄N鄄乙酰葡萄糖苷酶
茁鄄N鄄acetylglucosaminidase /

(滋mol d-1 g-1)

酸性磷酸酶
Acid phosphatase /
(滋mol d-1 g-1)

4 363. 29依0. 00a 59. 31依11. 03a 22. 56依8. 54a 14. 62依1. 39a

15 528. 00依0. 03b 52. 27依1. 36a 17. 45依0. 08a 14. 54依1. 14a

24 455. 92依0. 00b 54. 05依4. 65a 24. 40依4. 26a 15. 80依0. 92a

43 480. 85依0. 02b 48. 58依0. 84a 13. 19依4. 85a 12. 59依0. 82a

100 545. 14依0. 02b 44. 55依2. 77a 25. 79依8. 79a 13. 72 依0. 47a

2. 6摇 土壤养分、土壤细菌与酶活性之间的冗余分析与相关性分析。
通过冗余分析做出的 RDA 图,图中的因子所对应的射线越长,其对研究对象的影响程度越大;根据研究

对象所对应的线段之间的垂直距离的长短,可判断两者的相关性,垂直距离越短则相关性越大。 图 5a 的

RDA1 轴与 RDA2 轴可以分别解释细菌群落在养分影响下的 65. 1% 与 22. 9% ,pH、AK、DOC、TK、TN、NO-
3、
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图 4摇 不同林龄土壤细菌系统分类树

Fig. 4摇 Soil bacterial taxonomy tree of Chinese fir forests with different ages

NH+
4 均对土壤细菌群落变化有重要影响。 结合冗余分析与 Person 相关性分析, 浮霉菌门与 NH+

4 呈现极显著

正相关( r=0. 622**, P<0. 01),与 DOC 呈现极显著正相关( r = 0. 702**, P<0. 01),与 C 呈现极显著正相关

( r=0. 653**, P<0. 01)。 绿弯菌门与 TK、TN 呈现显著负相关( r = -0. 545*, r = -0. 569*, P<0. 05),放线菌
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门与 DOC 呈现显著正相关( r=0. 602*, P<0. 05),与 TK 呈现极显著负相关( r = -0. 749**, P<0. 01)。 硝化

螺旋菌门与 pH、AK 呈现极显著正相关 ( r = 0. 805**, r = 0. 835**, P<0. 01),与 DOC 呈现极显著负相关

( r= -0. 792**, P<0. 01),与 TC 呈现显著负相关( r= -0. 635*, P<0. 05)。
b 图的 RDA1 轴能表达土壤酶在土壤养分变化影响下变化的 99. 3% ,c 图的 RDA1 轴与 RAD2 轴能解释

细菌群落在酶影响下变异程度的 65. 1% 与 22. 9% 。 结合冗余分析与 pearson 相关性分析,酸性磷酸酶(S鄄
ACP)与土壤 pH 值呈现显著负相关( r= 0. 565*, P<0. 05)。 蔗糖酶与土壤 TC 呈现显著正相关( r= 0. 546*,
P<0. 05),与 TK 呈现显著负相关( r= -0. 538*, P<0. 05)。 酸性磷酸酶与 DOC 呈现显著正相关( r = 0. 565*,
P<0. 05),与 AK 呈现显著负相关( r = -0. 598*, P<0. 05)。 根据 RDA 图中各箭头夹角能看出,脲酶与 NH+

4

呈现显著负相关( r= -621*, P<0. 05),与变形菌门呈极显著正相关( r = 0. 639*, P<0. 01),与拟杆菌呈现极

显著正相关( r= 0. 652*, P<0. 01),与绿弯菌呈显著负相关( r = 0. 636*, P<0. 05),与放线菌呈极显著负相

关( r= -0. 691**, P<0. 01)。 酸性磷酸酶与硝化螺旋菌门呈显著负相关( r = -0. 588*, P<0. 05)。 蔗糖酶与

放线菌呈极显著正相关( r= 0. 660**, P<0. 01)。 总体来说,土壤养分变化会导致土壤酶活性变化。 土壤酶

活性变化与变形菌门、绿弯菌门、放线菌门、硝化螺旋菌门、拟杆菌门相关性较强。

3摇 讨论

3. 1摇 不同林龄杉木林土壤细菌群落组成变化

杉木林土壤微生物与土壤质量关系密切,可以通过微生物的活跃程度及种群数量变化探知林龄对土壤微

生物的影响。 本研究中不同林龄杉木林,在土壤类型、管理方式基本相似的情况下,细菌群落结构随林龄变化

显著。 根据等级丰度曲线,土壤中细菌群落的多样性与丰富度均随着林龄的增加规律上升。 随着森林发育年

份增加,人为干扰降低,林下植被增长以及腐殖质累积有利于微生物种群数量的增长[19]。 类似的一些研究表

明,林龄较大、郁闭度较高的人工林土壤微生物多样性较高,研究结果与本研究结果一致[20鄄21]。 因此若杉木

人工林种植时间过短,会对土壤细菌生物量产生显著影响,不利于土壤质量提升。 细菌群落数量总体增加,但
具体的细菌种群增长下降情况不一,还需对不同林龄中具体细菌群落进行分析。 根据高通量测序结果,本研

究 4a 中细菌结构与其他林龄细菌结构相比,相似度最低,15a 与 24a、43a 与 100a 相似较高,说明杉木林在发

育中的四个阶段(幼年林、中龄林、成熟林,过熟林)过程中细菌结构特点出现变化。 前人的研究指出在不同

发育阶段杉木对不同养分的消耗利用率不一[22],导致与土壤养分密切相关的具体细菌群落随养分在杉木不

同发育期中发生变化[23]。
通过对土壤中具体群落组成进行分析,结果表明土壤中酸杆菌门与变形菌门为优势菌门,与大多数对土

壤细菌结构研究结果相似,如杨安娜等[24]对杉木林与马尾松林土壤细菌的检测结果显示酸杆菌门在不同林

地的含量达到 32. 68%—49. 17% ,Zhang 等[25]对四个不同省份土壤细菌进行测定,发现酸杆菌占细菌群落的

28. 6%—51. 6% 。 酸杆菌为土壤样品种中相对丰度最高菌种,由于样品采集地为典型酸性红壤,且酸杆菌具

有嗜酸性,因此在土壤中大量存在。 张芸[26]等人对杉木人工林有机质研究结果表明可溶性有机碳、可溶性有

机氮均随着林龄增加呈现下降趋势,这主要是由于杉木纯林在成长内需要消耗大量土壤有机质,且生长期内

杉木枝叶掉落到被分解归还需要较长的时间周期造成的[27]。 并且由于放线菌在土壤中能起到降解有机质的

作用[28],根据养分与细菌群落的相关性分析,本研究中土壤中放线菌与土壤有机质的含量呈现出正相关的关

系,从而造成放线菌随着林龄的增加呈现出下降的趋势,这也与张晓红等[29]的研究结果一致,因此,可以通过

土壤中放线菌的丰度推测土壤中有机质的水平[30]。 此外,TP 与细菌群落变化无显著关系,酸性土壤环境使

土壤中 P 生成的难溶性物质难以被细菌利用。 根据前人研究,硝化螺旋菌门与土壤硝酸盐的产生有重要影

响[31],但硝化螺旋菌门更适合高 pH 环境,酸性土壤会一定程度抑制硝化螺旋菌门的活性,这与本研究结果一

致,实验中硝化螺旋菌门与 pH 呈现极显著正相关,说明土壤酸性越强,硝化螺旋菌门种群相对丰度越低。 杉

木林对 NH+
4 的获取能力远高于 NO-

3
[32],本研究中杉木林土壤中 NH+

4 出现随林龄下降的趋势。 浮霉菌门为典
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图 5摇 土壤养分、细菌相对丰度与酶活性相关性分析

Fig. 5摇 Correlation analysis between soil nutrient, relative abundance of bacteria and enzyme activity

Aci:酸杆菌门,Pro:变形菌门,Chl:绿弯菌门,Act:放线菌门,Ver:疣微菌门,Fir:厚壁菌门,Pla:浮霉菌门,Gem:芽单胞菌门。 Nit:硝化螺旋菌

门,Bac:拟杆菌,S鄄SC:蔗糖酶,S鄄UE:脲酶,S鄄NAG:N鄄茁鄄葡萄糖苷酶,S鄄ACP:酸性磷酸酶

型的能通过利用 NH+
4 和 NO-

3 获得能量的细菌种群[33],本研究中浮霉菌门数量随 NH+
4 下降而减少,两者呈现

的正相关关系印证土壤中与 NH+
4 对浮酶菌活性的重要影响。 此外,土壤疣微菌门能通过分泌酶促使 NO-

3 转

化为 NH+ 4,故疣微菌门与 NH+
4 呈负相关,该结果与胡华英对杉木林土壤养分与细菌相对丰度实验结果一

致[34]。 由此可见,土壤 pH 值、NH+
4、DOC 能直接对杉木人工林土壤微生物群落产生重要影响。

3. 2摇 不同林龄杉木林土壤酶活性变化

土壤肥力变化对土壤酶活性影响显著。 脲酶活性与土壤氮素的转化密切相关,本研究中脲酶与 NH+
4 呈

现显著负相关,因此脲酶活性能一定程度反映土壤中的供氮水平。 本研究中所测得的土壤基础数据中 NO-
3

明显偏低,且与脲酶未呈现显著相关性,这主要是由于研究地酸性土壤环境以及位于亚热带季风气候区,酸性

土壤环境 NO-
3 因带负电荷相对于 NH+

4 更易于随着淋溶效应流失[35]。 蔗糖酶能促进土壤中碳水化合物的转

化,是有机物的分解转化酶,因此能作为土壤有机质的评判指标[36]本实验中蔗糖酶与 DOC 呈现显著正相关,
这与裴丙等的研究结果一致[37]。 酸性磷酸酶能促进土壤有效磷的合成[38],据报道,酶活性也与土壤 pH 与速

效氮呈现显著相关,两者与 AP 都是影响土壤酶活性的主要因素[39],本研究中的酸性磷酸酶与 茁鄄N鄄乙酰基葡

萄糖苷酶均含量均较低,据 Ai 的研究表明,土壤会对酶活性产生抑制作用[40]。 蔗糖酶与酸性磷酸酶在 15a
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到 24a 的生长期阶段出现上升,到过熟林阶段呈现下降趋势,主要是由于在杉木林的生长期阶段,其林下腐殖

质累积,林下植被层发育以及营养物质提升,造成酶活性上升。 杉木林发育到过熟林阶段后,郁闭度增大使得

林内光强减弱,林下条件变差,使得土壤酶活性下降[41]。
土壤细菌是土壤酶的重要来源,大部分酶活性高低主要受微生物形成代谢释放的活性物质影响,酶催化

下的生化反应也能影响微生物活性。 因此,细菌群落结构与酶活性具有直接相关性[42]。 本研究中关于酶与

细菌的相关性分析表明,放线菌与蔗糖酶呈现极显著正相关,与脲酶呈现极显著负相关,由于放线菌与有机质

分泌密切相关,由此说明可溶性有机质含量变化也与脲酶、蔗糖酶存在紧密联系。 脲酶与绿弯菌门、变形菌门

以及浮霉菌门都有显著相关性,表明这类细菌随着林龄增长出现的群落变化,以及其分泌的活性物质的改变

都会对脲酶产生影响。 其他未出现显著相关性的微生物与酶,可能是由于两者之间不单纯是单线的影响关

系,影响因素还包括真菌以及土壤动植物。

4摇 结论

随着林龄的增加,不同林龄杉木林细菌结构发生变化,细菌的丰富度以及均匀度均随着林龄增加而上升,
幼年林、中龄林、近熟林以及过熟林之间细菌结构差异显著。 酸杆菌门与变形菌门为杉木林土壤中主要细菌

群落。 土壤 DOC 与放线菌门呈现显著相关性,速效氮与浮酶菌门、土壤疣微菌门均呈现显著相关性,表明杉

木林龄增长导致的土壤化学性质的变化能对土壤细菌结构产生显著影响。 脲酶与铵态氮呈显著负相关,表明

脲酶能间接反映杉木林土壤供氮水平。 蔗糖酶由于与 DOC 呈现正相关,能促进土壤有机物转化。 变形菌门、
绿弯菌门、放线菌门、浮霉菌门、硝化螺旋菌门、放线菌门均与土壤酶活性都有较强的相关性。 土壤 NH+

4、DOC
等随着林龄增长呈现下降趋势,而这些养分与土壤细菌群落的相对丰度以及土壤酶活性有较强相关性。 因此

需在杉木人工林种植后期加强土壤氮肥、有机质等的补充,以增强相关细菌与酶活性。
综上,土壤酶活性与土壤养分含量以及细菌群落结构之间联系密切。 土壤细菌群落结构与酶活性均可作

为土壤质量变化的健康指标,对有效评判杉木林土壤质量变化有重要意义。 适当延长杉木人工林种植年限,
有利于维护杉木人工林土壤细菌群落多样性与提高土壤质量,以达到可持续经营管理的目的。
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