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土壤微生物群落对麻栎⁃刺槐混交林凋落物分解的
影响

董学德１，高　 鹏１，∗，李　 腾１，张佳辰１，董金伟１，许景伟２，囤兴建２

１ 山东农业大学林学院，泰山森林生态系统国家定位观测研究站， 泰安　 ２７１０１８

２ 山东省林业科学研究院， 济南　 ２５００１４

摘要：以麻栎⁃刺槐混交林和麻栎纯林为研究对象，采用野外定点采样、室内分析与高通量测序的方法，对凋落物分解过程中土

壤微生物菌群多样性特征及其对凋落物分解速率的影响进行了研究。 结果表明：（１）麻栎⁃刺槐混交林凋落物的分解速率高于

麻栎纯林。 两种林分凋落物有机碳（ＴＯＣ）、全氮（ＴＮ）发生释放，全磷（ＴＰ）发生积累－释放的过程。 （２）两种林分土壤细菌优势

类群为放线菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）、变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、酸杆菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）和疣微菌门（Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ），土壤真菌

优势类群为担子菌门（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）、子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）和被孢霉门（Ｍｏｒｉｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ）。 （３）凋落物分解过程中，麻栎⁃刺
槐混交林土壤微生物菌群丰富度指数和菌群多样性指数变化范围小于麻栎纯林。 （４）凋落物分解速率与土壤细菌菌群丰富度

指数和菌群多样性指数呈显著正相关，与土壤真菌菌群丰富度指数呈显著正相关。 土壤微生物群落对麻栎⁃刺槐混交林和麻栎

纯林凋落物分解速率具有重要影响，研究结果为深入开展混交林土壤微生物多样性对凋落物分解的影响研究提供理论依据。
关键词：混交林；凋落物分解动态；土壤微生物；菌群丰富度指数；菌群多样性指数
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Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｍｉｘｅｄ ｆｏｒｅｓｔ； ｌｉｔｔｅｒ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｄｙｎａｍｉｃｓ； ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ； ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｉｎｄｅｘ； ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ

森林凋落物分解是一个由生物因素和非生物因素引起的物理、化学性质的变化［１⁃２］。 影响凋落物分解的

因素主要包括凋落物质量、气候因素等非生物因素和生物因素，其中，生物因素是影响凋落物分解的主导因

子，非生物因素一部分是通过影响生物因素发挥作用［３］。 土壤微生物作为连接植物和土壤的重要生物因子，
不仅能通过产生各种酶水解和氧化凋落物，而且能够进行氨化、硝化、固氮等过程，改变凋落物的结构和化学

组成［４］。 土壤微生物多样性是指生命体在遗传、种类和生态系统层次上的变化，代表着微生物群落的稳定

性。 在凋落物分解过程中，土壤微生物群落会对外界环境的变化迅速作出响应，微生物多样性也会发生变化，
进而影响凋落物的分解速率［５］。 因此，关于土壤微生物群落多样性对森林凋落物分解过程的影响机制研究

受到人们普遍关注［１，６］。
近些年，许多学者针对凋落物质量和环境因素对凋落物分解速率的影响进行了较为全面的研究［７⁃８］。 但

是，土壤微生物作为影响凋落物分解的关键因子尚缺少系统的研究，混交林土壤微生物多样性与凋落物分解

速率的关系尚不明确。 山东泰安市黄前流域是国家级水土流失重点治理区，麻栎林及其刺槐混交林是该区域

重要的生态造林类型。 开展麻栎⁃刺槐混交林凋落物分解过程中土壤微生物群落多样性变化特征及其对分解

速率的影响的研究，可为该区域生态修复树种选择和综合效果评价提供重要理论依据。 因此，以麻栎⁃刺槐混

交林和麻栎纯林为研究对象，采用野外定点采样、室内分析和高通量测序相结合的方法，对麻栎⁃刺槐混交林

和麻栎纯林凋落物分解过程中，土壤细菌、真菌群落多样性特征及其对凋落物分解速率的影响进行研究，有助

于深入了解混交林凋落物分解速率与土壤微生物群落的关系。

１　 材料与方法

１．１　 研究区概况

研究区位于山东泰安市黄前流域（１１７°０４′—１１７°２２′Ｅ，３６°１７′—３６°２７′Ｎ），属于黄河下游大汶河流域，是
国家级水土流失重点治理区，总面积 ２９２．２ ｋｍ２，海拔 ３１０—９５０ ｍ，平均海拔 ５３０ ｍ。 属暖温带大陆性半湿润

季风气候，年平均气温为 １８．５℃，年平均降水量 ７５８ ｍｍ，７５％的降水集中在 ６—９ 月，无霜期 １９７ ｄ，≥１０℃的活动

积温 ３８１９℃，多年平均日照时数 ２６４０ ｈ，土壤类型为棕壤（表 １）。 研究区位于国家级重点生态防护林区，森林覆

盖率为 ９６％，植被类型为暖温带落叶阔叶林，主要树种为麻栎（Ｑｕｅｒｃｕｓ ａｃｕｔｉｓｓｉｍａ Ｃａｒｒｕｔｈ．）、刺槐（Ｒｏｂｉｎｉａ
ｐｓｅｕｄｏａｃａｃｉａ Ｌ．）、赤松（Ｐｉｎｕｓ ｄｅｎｓｉｆｌｏｒａ Ｓｉｅｂ． ｅｔ Ｚｕｃｃ．）、日本落叶松（Ｌａｒｉｘ ｋａｅｍｐｆｅｒｉ（Ｌａｍｂ．）Ｃａｒｒ）等。
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表 １　 研究区标准地基本状况

Ｔａｂｌｅ １　 Ｂａｓｉｃ ｓｉｔｕａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｓｔａｎｄａｒｄ ａｒｅａ ｉｎ ｔｈｅ ｓｔｕｄｙ ａｒｅａ

林分
Ｓｔａｎｄｓ

坡度
Ｓｌｏｐ ／
（°）

坡向
Ｓｌｏｐ

ｄｉｒｅｃｔｉｏｎ

土壤 ｐＨ
Ｓｏｉｌ ｐＨ

树龄
Ｔｒｅｅ ａｇｅ ／

ａ

土壤类型
Ｓｏｉｌ ｔｙｐｅ

凋落物厚度
Ｌｉｔｔｅｒ

ｔｈｉｃｋｎｅｓｓ ／
ｃｍ

密度
Ｄｅｎｓｉｔｙ ／

（株 ／ ｈｍ２）

土壤
有机碳

Ｓｏｉｌ ＴＯＣ ／
（ｇ ／ ｋｇ）

土壤全氮
Ｓｏｉｌ ＴＮ ／
（ｇ ／ ｋｇ）

土壤全磷
Ｓｏｉｌ ＴＰ ／
（ｇ ／ ｋｇ）

麻栎⁃刺槐混交林
Ｍｉｘｅｄ Ｑｕｅｒｃｕｓ ａｃｕｔｉｓｓｉｍａ
Ｃａｒｒｕｔｈ． ａｎｄ Ｒｏｂｉｎｉａ
ｐｓｅｕｄｏａｃａｃｉａ Ｌ． ｆｏｒｅｓｔ

２３．８ 西南 ４．５ ３０ 棕壤 ２１．５ ６１２ １２．２±０．３ ２．４±０．２ ０．５±０．１

麻栎纯林
Ｐｕｒｅ Ｑｕｅｒｃｕｓ ａｃｕｔｉｓｓｉｍａ
Ｃａｒｒｕｔｈ ｆｏｒｅｓｔ

２４．５ 西南 ４．８ ３０ 棕壤 ２７．２ ６２５ １９．６±０．４ １．２±０．１ ０．４±０．１

　 　 ＴＯＣ： 有机碳 Ｔｏｔａｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ； ＴＮ：全氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ； ＴＰ：全磷 Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ

１．２　 研究方法

１．２．１　 凋落物采样

于 ２０１９ 年 ４ 月，选择立地条件相近的麻栎⁃刺槐林混交林和麻栎纯林林地，在每个林地随机设置 ３ 个 ２０
ｍ×２０ ｍ 的标准样地，并在每个标准样地随机设置 ３ 个 ２ ｍ×２ ｍ 采样样方。 采样时为保证凋落物的新鲜程度

一致，只收集样方内现存在的尚未分解的完整凋落叶和树枝（树枝数量极少且为细枝）作为试验样品。 将试

验样品带回实验室，剔除其中的泥土等杂质，并将树枝剪成 ５ ｃｍ 左右，置于室内风干，然后在 ８５℃下烘干至

恒重。 将凋落叶和树枝混合均匀后称取 １６ ｇ（精确到 ０．００１ ｇ）烘干的原状样品，装入带有编号的分解袋（孔径

０．２ ｍｍ，规格为 １６ ｃｍ×２６ ｃｍ）中。 取上述麻栎⁃刺槐和麻栎凋落物，测定凋落物初始 ＴＯＣ、ＴＮ、ＴＰ 浓度。 ２０１９
年 ５ 月将麻栎⁃刺槐混合凋落物（混合比例为：麻栎∶刺槐 ＝ １２∶４）置于麻栎⁃刺槐混交林采样样方内，麻栎凋落

物置于麻栎纯林采样样方内，用竹签固定，让其在自然条件下分解。 在凋落物分解 ３０、６０、９０、１２０、１５０、１８０、
２１０、２４０ ｄ 时，在各个采样样方内随机取 ３ 个分解袋，带回实验室，将凋落物烘干、称重，测定分解速率；然后，
用粉碎机粉碎，过 ０．１４９ ｍｍ 筛子，测定 ＴＯＣ、ＴＮ、ＴＰ 浓度。
１．２．２　 土壤微生物测定样品采样

土壤微生物测定样品的采样时间为凋落物初次放置及分解 １２０、２４０ ｄ 时，采样点位于凋落物采样样方

内。 在每个采样样方内，采用五点取样法取 ０—２０ ｃｍ 的土壤混合均匀后装于试管，立即放于液氮内保存。 每

次采样麻栎⁃刺槐混交林和麻栎纯林各得 ９ 个（每种林分包括 ３ 块标准样地，每块标准样地包括 ３ 个采样区

域）土壤样本，用于测定土壤细菌和真菌群落结构。
１．２．３　 样品测定

凋落物：ＴＯＣ 浓度测定采用 Ｋ２Ｃｒ２Ｏ７容量法—外加热法；ＴＮ 浓度测定采用半微量开氏法消煮法；ＴＰ 浓度

测定采用钼锑抗比色法测定［９］。
土壤微生物：采用 ＣＴＡＢ 方法对样本的基因组 ＤＮＡ 进行提取，之后利用琼脂糖凝胶电泳检测 ＤＮＡ 的纯

度和 浓 度。 土 壤 细 菌 多 样 性 的 检 测： 引 物 扩 增 区 域 为 １６Ｓ Ｖ３⁃Ｖ４； 引 物 名 称 及 序 列： ３４１Ｆ：
ＣＣＴＡＣＧＧＧＲＢＧＣＡＳＣＡＧ；８０６Ｒ：ＧＧＡＣＴＡＣＮＮＧＧＧＴＡＴＣＴＡＡＴ［１０］。 土壤真菌多样性检测：引物扩增区域为

ＩＴＳ１；引物名称及序列： ＩＴＳ５⁃１７３７Ｆ： ＧＧＡＡＧＴＡＡＡＡＧＴＣＧＴＡＡＣＡＡＧＧ； ＩＴＳ２⁃２０４３Ｒ： ＧＣＴＧＣＧＴＴＣＴＴＣＡＴＣＧＡ
ＴＧＣ［１１］。 ＰＣＲ 扩增体系：２∗ｔａｑ ＰＣＲ ｍｉｘ：２５．０ μＬ，Ｐｒｉｍｅｒ Ｆ （１０ μＭ）：１．０ μＬ，Ｐｒｉｍｅｒ ＦＲ（１０ μＭ）：１．０ μＬ，
ｇＤＮＡ：２．５ μＬ，Ｈ２Ｏ：８．０ μＬ。 ＰＣＲ 反应程序为：９５℃预变性 ５ ｍｉｎ，３４ 个循环 （９４℃，１ ｍｉｎ； ５７℃，４５ ｓ；７２℃，
１ ｍｉｎ）；７２℃，１０ ｍｉｎ；１６℃，５ ｍｉｎ［１０］。 使用 Ｎｅｗ Ｅｎｇｌａｎｄ Ｂｉｏｌａｂｓ 公司的 Ｐｈｕｓｉｏｎ􀳏 Ｈｉｇｈ⁃Ｆｉｄｅｌｉｔｙ ＰＣＲ Ｍａｓｔｅｒ
Ｍｉｘ ｗｉｔｈ ＧＣ Ｂｕｆｆｅｒ 和高效高保真酶进行 ＰＣＲ。 产物纯化试剂盒使用的是 Ｔｈｅｒｍｏ Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ 公司 ＧｅｎｅＪＥＴ 胶回

收试剂盒。 使用 Ｔｈｅｒｍｏｆｉｓｈｅｒ 公司的 Ｉｏｎ Ｐｌｕｓ Ｆｒａｇｍｅｎｔ Ｌｉｂｒａｒｙ Ｋｉｔ ４８ ｒｘｎｓ 建库试剂盒进行文库的构建，构建

好的文库经过 Ｑｕｂｉｔ 定量和文库检测合格后，使用 Ｔｈｅｒｍｏｆｉｓｈｅｒ 的 Ｉｏｎ Ｓ５ＴＭＸＬ 进行上机测序。

７１３２　 ６ 期 　 　 　 董学德　 等：土壤微生物群落对麻栎⁃刺槐混交林凋落物分解的影响 　
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１．３　 数据处理与分析

凋落物质量残留率：凋落物分解一段时间后剩余的质量与凋落物初始质量比值［１２］，即：
ＲＭ ＝ Ｍｔ ／ Ｍ０ × １００％

式中，ＲＭ 为凋落物质量残留率（％）；Ｍｔ为凋落物分解 ｔ 时刻的质量（ｇ）；Ｍ０为凋落物的初始质量（ｇ）。
凋落物分解的 Ｏｌｓｏｎ 模型：凋落物分解是一个动态过程，凋落物质量残留量与分解时间存在负指数函数

关系［１３］，即：
Ｍｔ ／ Ｍ０ ＝ ａ ｅ －ｋｔ

式中，ａ 为修正参数；ｋ 为凋落物分解速率； ｔ 为凋落物分解时间（ ａ）。 凋落物分解 ５０％（ ｔ５０％ ）和分解 ９５％
（ ｔ９５％）所需的时间分别为：

ｔ５０％ ＝ － ｌｎ０．５ ／ ｋ
ｔ９５％ ＝ － ｌｎ０．０５ ／ ｋ

凋落物元素释放率：凋落物分解一段时间内释放的元素量与凋落物初始元素含量比值的百分数，即：
Ｅ ＝ ［（Ｅ０ － Ｅ ｔ） ／ Ｅ０］ × １００％

式中，Ｅ 为凋落物元素释放率（％）；Ｅ ｔ为凋落物分解 ｔ 时刻凋落物质量与元素浓度的乘积（ｇ）；Ｅ０为凋落物的

初始质量与元素浓度的乘积（ｇ）。 当百分数大于 ０ 时，说明凋落物中的元素发生了净释放；当百分数小于 ０
时，说明凋落物中的元素发生了净积累［１４］。

土壤微生物 Ａｌｐｈａ 多样性：微生物菌群 Ａｌｐｈａ 多样性可以分为菌群丰富度指数（ Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｒｉｃｈｎｅｓｓ
ｉｎｄｅｘ）和菌群多样性指数（Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ）。 菌群丰富度指数主要包括 Ｃｈａｏ１ 和 ＡＣＥ，用于评估群

落中含有的微生物物种总数，菌群多样性指数主要包括 Ｓｉｍｐｓｏｎ 和 Ｓｈａｎｎｏｎ，用于评估微生物的多样性［１５］。
使用 Ｕｐａｒｓｅ 软件对所有样品的全部有效数据在 ９７％相似度水平下进行聚类，获得 Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ

Ｕｎｉｔｓ（ＯＴＵ），统计各个土壤样品每个 ＯＴＵ 中的丰度信息。 使用 Ｑｉｉｍｅ １．９．１ 软件计算两种林分土壤细菌、真
菌群落的 Ａｌｐｈａ 多样性指数值。 使用 Ｒ ３．５．１ 进行数据分析，麻栎⁃刺槐混交林和麻栎纯林分解过程中土壤微

生物优势类群间的差异采用单因素方差分析；采用 Ｔ 检验分析微生物菌群丰富度指数和菌群多样性指数值在

麻栎⁃刺槐混交林和麻栎纯林之间的差异；对麻栎⁃刺槐混交林和麻栎纯林凋落物的分解速率与土壤微生物菌

群丰富度指数和菌群多样性指数值之间的相关性进行 Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关分析。 其余相关图的制作使用 Ｒ ３．５．１
的“ｇｇｐｌｏｔ２”包完成。

２　 结果与分析

２．１　 麻栎⁃刺槐混交林和麻栎纯林凋落物分解动态特征

在凋落物分解期间（２０１９ 年 ５ 月至 ２０２０ 年 １ 月），麻栎⁃刺槐混交林和麻栎纯林凋落物质量损失量均表现

出先增加后减小的趋势（图 １）。 麻栎⁃刺槐混交林凋落物质量损失量在 ０—９０ ｄ 逐渐增大，此后逐渐降低，累
积质量损失 ６．３２ ｇ；麻栎纯林凋落物质量损失在 ０—１２０ ｄ 逐渐增大，１２０ ｄ 后逐渐降低，累积质量损失 ６．２１ ｇ。
麻栎⁃刺槐混交林凋落物质量损失量在 ０—１５０ ｄ 高于麻栎纯林凋落物质量损失量，此后低于麻栎纯林。

麻栎⁃刺槐混交林和麻栎纯林凋落物质量残留率与分解时间符合 Ｏｌｓｏｎ 负指数模型（图 ２）。 麻栎⁃刺槐混

交林凋落物分解速率高于麻栎纯林的，麻栎⁃刺槐混交林凋落物分解速率 ０．７０，分解 ２４０ ｄ 后质量残留率为 ６０．
２％，分解 ５０％所需时间为 ０．９９ ａ，分解 ９５％所需时间为 ４．２８ａ；麻栎纯林凋落物分解速率 ０．６２，分解 ２４０ ｄ 后质

量残留率 ６２．８％，分解 ５０％所需时间为 １．１２ ａ，分解 ９５％所需时间为 ４．８３ ａ。
在凋落物分解过程中，凋落物的 ＴＯＣ、ＴＮ、ＴＰ 浓度在麻栎⁃刺槐混交林和麻栎纯林之间存在差异（图 ３）。

麻栎⁃刺槐混交林凋落物 ＴＯＣ 浓度低于麻栎纯林的，麻栎纯林平均 ＴＯＣ 浓度是麻栎⁃刺槐混交林的 １．２ 倍，并
且两种林分 ＴＯＣ 浓度总体呈波动降低的趋势（图 ３）。 麻栎⁃刺槐混交林凋落物 ＴＮ 浓度高于麻栎纯林的，麻
栎⁃刺槐混交林凋落物平均 ＴＮ 浓度是麻栎纯林的 １．２ 倍，两种林分 ＴＮ 浓度总体呈波动升高趋势（图 ３）。 麻
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　 图 １　 麻栎⁃刺槐混交林和麻栎纯林凋落物分解过程中的质量损

失量动态变化

Ｆｉｇ．１　 Ｄｙｎａｍｉｃｓ ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ ｍａｓｓ ｌｏｓｓ ｄｕｒｉｎｇ ｌｉｔｔｅｒ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ

ｏｆ ＱＲ ａｎｄ ＱＡＣ

图中数据为平均值±标准差（ｎ＝ ３）

栎⁃刺槐混交林凋落物 ＴＰ 浓度高于麻栎纯林的，麻栎⁃
刺槐混交林凋落物 ＴＰ 浓度是麻栎纯林的 １．１ 倍，两种

林分 ＴＰ 浓度在 ０—１２０ ｄ 逐渐升高，此后至 ２４０ ｄ 逐渐

降低（图 ３）。
在凋落物分解 ２４０ ｄ 后，麻栎⁃刺槐混交林和麻栎

纯林凋落物 ＴＯＣ、ＴＮ、ＴＰ 均发生净释放，且麻栎⁃刺槐混

交林释放率高于麻栎纯林（表 ２）。 麻栎⁃刺槐混交林和

麻栎纯林凋落物 ＴＯＣ 释放率表现为逐渐增大的趋势，
在分解第 ２４０ ｄ 时释放率达到最大值，分别为 ４７．４％和

４６．３％。 ＴＮ 释放率在麻栎⁃刺槐混交林凋落物中表现为

逐渐增加的趋势，在 ２４０ ｄ 达到最大值，为 ２６．３％；ＴＮ 释

放率在麻栎纯林凋落物中表现为先增加后减小的趋势，
在 １２０ ｄ 时达到最大值，为 ２２．８％。 ＴＰ 在麻栎⁃刺槐混

交林和麻栎纯林凋落物中表现出先积累后释放的趋势，
麻栎⁃刺槐混交林发生积累的时间比麻栎纯林的长，并
且均在 ２４０ ｄ 时达到最大值。

图 ２　 麻栎⁃刺槐混交林和麻栎纯林凋落物残留率与时间的 Ｏｌｓｏｎ 负指数回归关系

Ｆｉｇ．２　 Ｏｌｓｏｎ ｎｅｇａｔｉｖｅ ｉｎｄｅｘ ｒｅｇｒｅｓｓｉｏｎ ｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｌｉｔｔｅｒ ｒｅｓｉｄｕｅｓ ａｎｄ ｔｉｍｅ ｏｆ ＱＲ ａｎｄ ＱＡＣ

表 ２　 麻栎⁃刺槐混交林和麻栎纯林凋落物分解过程中 ＴＯＣ、ＴＮ、ＴＰ 释放率变化特征 （平均值±标准差）

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｒｅｌｅａｓｅ ｒａｔｅ ｏｆ ＴＯＣ， ＴＮ ａｎｄ ＴＰ ｄｕｒｉｎｇ ｔｈｅ ｌｉｔｔｅｒ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ＱＲ ａｎｄ ＱＡＣ（Ｍｅａｎ±ＳＤ）

分解时间
Ｔｉｍｅｓ ／ ｄ

麻栎⁃刺槐混交林
Ｍｉｘｅｄ Ｑｕｅｒｃｕｓ ａｃｕｔｉｓｓｉｍａ Ｃａｒｒｕｔｈ．
ａｎｄ Ｒｏｂｉｎｉａ ｐｓｅｕｄｏａｃａｃｉａ Ｌ． ｆｏｒｅｓｔ

麻栎纯林
Ｐｕｒｅ Ｑｕｅｒｃｕｓ ａｃｕｔｉｓｓｉｍａ Ｃａｒｒｕｔｈ ｆｏｒｅｓｔ

ＴＯＣ ／ ％ ＴＮ ／ ％ ＴＰ ／ ％ ＴＯＣ ／ ％ ＴＮ ／ ％ ＴＰ ／ ％
０ ０．０±０．０ ０．０±０．０ ０．０±０．０ ０．０±０．０ ０．０±０．０ ０．０±０．０

６０ ２６．４±１．５ １２．０±１．６ －１７．０±１．２ ２１．５±１．５ １４．９±１．４ －１１．８±１．７

１２０ ３６．３±１．４ ２０．３±１．６ ０．１０±１．１ ３２．６±１．４ ２２．８±１．６ －１９．２±１．３

１８０ ４５．９±１．３ ２０．４±１．４ ４５．１±１．７ ４３．０±１．４ ２０．７±１．１ ３２．１±１．５

２４０ ４７．４±１．７ ２６．２±１．３ ６０．７±１．６ ４６．３±１．９ ２０．３±１．３ ４８．６±１．５

２．２　 麻栎⁃刺槐混交林和麻栎纯林凋落物分解过程中土壤微生物群落变化特征

土壤微生物群落结构的变化主要是优势类群的变化引起的［１６］，因此，本试验只对土壤细菌和真菌优势类
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图 ３　 麻栎⁃刺槐混交林和麻栎纯林凋落物分解过程中 ＴＯＣ、ＴＮ、ＴＰ 浓度变化特征

Ｆｉｇ．３　 Ｄｙｎａｍｉｃｓ ｏｆ ＴＯＣ， ＴＮ ａｎｄ ＴＰ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓ ｄｕｒｉｎｇ ｌｉｔｔｅｒ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ＱＲ ａｎｄ ＱＡＣ

图中数据为平均值±标准差（ｎ＝ ３）

群进行重点分析。 在麻栎⁃刺槐混交林和麻栎纯林凋落物的分解过程中，土壤细菌优势类群为放线菌门

（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）、变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、酸杆菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）和疣微菌门（Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ） （图 ４）。
两种林分四种细菌优势类群相对含量之间存在显著差异（Ｐ＜０．０５），放线菌门的相对含量显著高于变形菌门、
酸杆菌门和疣微菌门。 土壤细菌优势类群的相对含量在麻栎⁃刺槐混交林和麻栎纯林之间存在显著差异（Ｐ＜
０．０５），麻栎⁃刺槐混交林的放线菌门、变形菌门和疣微菌门的相对含量高于麻栎纯林，酸杆菌门相对含量低于

麻栎 纯 林。 土 壤 真 菌 优 势 类 群 为 担 子 菌 门 （ Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ ）、 子 囊 菌 门 （ Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ ） 和 被 孢 霉 门

（Ｍｏｒｉｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ）（图 ４）。 两种林分 ３ 种真菌优势类群相对含量之间存在显著差异，担子菌门的相对含量

显著高于子囊菌门和被孢霉门（Ｐ＜０．０５）。 土壤真菌优势类群的相对含量在麻栎⁃刺槐混交林和麻栎纯林间

存在显著差异（Ｐ＜０．０５）。 麻栎⁃刺槐混交林中担子菌门的相对含量高于麻栎纯林的，两种林分土壤担子菌门

的相对含量为 ７０．４％—８５．１％和 ４１．９％—６４．２％；麻栎⁃刺槐混交林土壤子囊菌门的相对含量显著低于麻栎纯

林的（Ｐ＜０．０５），两种林分土壤子囊菌门的相对含量为 ６．６％—８．０％和 ２４．５％—２９．８％；麻栎⁃刺槐混交林被孢

霉门的相对含量显著高于麻栎纯林，其土壤被孢霉门的相对含量为 １．４％—２．８％和 １．５％—３．９％。
在麻栎⁃刺槐混交林凋落物分解过程中，微生物菌群丰富度指数和菌群多样性指数发生显著变化（表 ３）。

细菌菌群丰富度指数（Ｃｈａｏ１ 指数和 ＡＣＥ 指数）呈现先增大后减小的趋势，在分解 １２０ ｄ 时达到最大值，在分

解 ２４０ ｄ 时显著降低。 细菌菌群多样性指数（Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数）均呈先增大后减小的趋势，在分

解 ２４０ ｄ 时显著降低。 真菌菌群丰富度指数呈先减小后增大的趋势，在初次放置时达到最大值，此时显著高

于凋落物初分解 １２０、２４０ ｄ 时，分解中期达到最小值。 真菌菌群多样性指数呈逐渐减小的趋势，但在不同分

解时间差异不显著。
在麻栎纯林凋落物分解过程中，微生物菌群丰富度指数和菌群多样性指数发生显著变化（表 ３）。 细菌菌

群丰富度指数呈先增加后减小的趋势，不同分解时间存在显著差异，在分解 １２０ ｄ 时达到最大值，分解 ２４０ ｄ
时达到最小值。 细菌菌群多样性指数呈先增大后减小的趋势，在分解 ２４０ ｄ 时显著降低。 真菌丰富度指数呈
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图 ４　 麻栎⁃刺槐混交林和麻栎纯林凋落物分解过程中土壤细菌和真菌优势类群相对含量变化

Ｆｉｇ．４　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｃｏｎｔｅｎｔ ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｄｕｒｉｎｇ ｌｉｔｔｅｒ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ＱＲ ａｎｄ ＱＡＣ

ＱＲ：麻栎⁃刺槐混交林 Ｍｉｘｅｄ Ｑｕｅｒｃｕｓ ａｃｕｔｉｓｓｉｍａ Ｃａｒｒｕｔｈ． ａｎｄ Ｒｏｂｉｎｉａ ｐｓｅｕｄｏａｃａｃｉａ Ｌ． ｆｏｒｅｓｔ； ＱＡＣ：麻栎纯林 Ｐｕｒｅ Ｑｕｅｒｃｕｓ ａｃｕｔｉｓｓｉｍａ Ｃａｒｒｕｔｈ

ｆｏｒｅｓｔ； ＱＲ１、ＱＲ２、ＱＲ３ 分别代表麻栎⁃刺槐混交林凋落物初次放置、分解 １２０、２４０ ｄ 时土壤微生物取样，ＱＡＣ１、ＱＡＣ２、ＱＡＣ３ 分别代表麻栎纯

林凋落物初次放置、分解 １２０、２４０ ｄ 时土壤微生物取样；图中数据为样本平均值（ｎ＝ ３）

逐渐减小的趋势，凋落物初次放置时显著高于分解 １２０、２４０ ｄ，在分解 ２４０ ｄ 时达到最小值。 真菌多样性指数

呈先减小后增加的趋势，凋落物初次放置时显著高于分解 １２０、２４０ ｄ。
麻栎⁃刺槐混交林土壤微生物菌群丰富度指数和菌群多样性指数变化范围小于麻栎纯林（表 ３）。 麻栎⁃

刺槐混交林细菌 Ｃｈａｏ１ 和 ＡＣＥ 指数的最大值是最小值的 ２．２ 倍和 ２．１ 倍，麻栎纯林细菌 Ｃｈａｏ１ 和 ＡＣＥ 指数最

大值是最小值的 ３．０ 倍和 ２．９．倍；麻栎⁃刺槐混交林细菌 Ｓｈａｎｎｏｎ 和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数的最大值是最小值的 １．１ 倍

和 １．０ 倍，麻栎纯林细菌 Ｓｈａｎｎｏｎ 和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数最大值是最小值的 １．３ 倍和 １．０ 倍。 麻栎⁃刺槐混交林真菌

Ｃｈａｏ１ 和 ＡＣＥ 指数最大值均是最小值的 １．１ 倍，麻栎纯林真菌 Ｃｈａｏ１ 和 ＡＣＥ 最大值均是最小值的 １．５ 倍；麻
栎⁃刺槐混交林真菌 Ｓｈａｎｎｏｎ 和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数最大值是最小值的 １．１ 倍和 １．０ 倍，麻栎纯林细菌 Ｓｈａｎｎｏｎ 和

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数最大值是最小值的 １．３ 倍和 １．１ 倍。

表 ３　 麻栎⁃刺槐混交林和麻栎纯林土壤细菌、真菌菌群丰富度指数和多样性指数（平均值±标准差）

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ｉｎｄｅｘ ａｎｄ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ＱＲ ａｎｄ ＱＡＣ （Ｍｅａｎ±ＳＤ）

林分
Ｓｔａｎｄｓ

微生物
群落

Ｄｏｍａｉｎ

时间
Ｔｉｍｅ ／ ｄ

菌群丰富度指数
Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ｉｎｄｅｘ

菌群多样性指数
Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ

Ｃｈａｏ１ ＡＣＥ Ｓｈａｎｎｏｎ Ｓｉｍｐｓｏｎ

麻栎⁃刺槐混交林 细菌 ０ １４０７．６±７０．２Ａ １４２６．０±７３．１Ａ ８．２±０．１Ａ ０．９９２±０．００１Ａ

Ｍｉｘｅｄ Ｑｕｅｒｃｕｓ ａｃｕｔｉｓｓｉｍａ １２０ １４６８．４±９６．７Ａ １４４０．２±９２．５Ａ ８．３±０．２Ａ ０．９９４±０．００２Ａ

Ｃａｒｒｕｔｈ． ａｎｄ Ｒｏｂｉｎｉａ ２４０ ６７４．３±４７．７Ｂ ６７６．３±４８．０Ｂ ７．５±０．１Ｂ ０．９８７±０．００２Ｂ

ｐｓｅｕｄｏａｃａｃｉａ Ｌ． ｆｏｒｅｓｔ 真菌 ０ ４７９．４±４８．９ａ ４８０．３±３２．１ａ ５．７±０．１ａ ０．９５０±０．００６ａ

１２０ ４１６．７±５９．０ｂ ４２０．４±６８．１ｂ ５．２±０．３ａ ０．９２４±０．０２５ａ

２４０ ４２４．７±４８．６ｂ ４２８．９±５２．６ｂ ５．１±０．５ａ ０．９２２±０．０２２ａ

麻栎纯林 细菌 ０ １３４１．１±８０．９Ｂ １２７２．７±９０．０Ｂ ８．０±０．１Ａ ０．９９０±０．００１Ａ

Ｐｕｒｅ Ｑｕｅｒｃｕｓ ａｃｕｔｉｓｓｉｍａ １２０ １５６１．５±８７．７Ａ １５３７．５±９６．４Ａ ８．２±０．２Ａ ０．９９１±０．００１Ａ

Ｃａｒｒｕｔｈ ｆｏｒｅｓｔ ２４０ ５２６．９±７４．１Ｃ ５３２．３±７０．１Ｃ ６．５±０．４Ｂ ０．９６２±０．０１０Ｂ

真菌 ０ ５４１．７±２２．５ａ ５３８．９±４９．８ａ ６．０±０．６ａ ０．９４９±０．０２５ａ

１２０ ３７３．１±６０．９ｂ ３８４．２±６７．９ｂ ４．０±０．７ｂ ０．７８９±０．０１０ｂ

２４０ ３６４．６±５４．５ｂ ３７１．４±５３．９ｂ ４．８±０．３ｂ ０．８９２±０．０２６ｂ

　 　 麻栎⁃刺槐混交林和麻栎纯林细菌（真菌）同一指数在不同分解时间的差异用不同大写（小写）字母表示
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２．３　 麻栎⁃刺槐混交林和麻栎纯林凋落物分解速率与土壤微生物多样性的关系

试验观测时间为 ２０１９ 年 ５ 月—２０２０ 年 １ 月。 为研究两种林分凋落物分解速率与土壤微生物多样性的关

系，以 ２０１９ 年 ５—７ 月，２０１９ 年 ８—１０ 月，２０１９ 年 １１ 月到 ２０２０ 年 １ 月的凋落物月平均质量损失量分别代表 ３
次土壤微生物取样时凋落物的分解速率，然后与土壤微生物菌群丰富度指数、菌群多样性指数值之间进行

Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关分析。 结果表明，两种林分凋落物分解速率与细菌菌群丰富度指数（Ｃｈａｏ１ 和 ＡＣＥ 指数）呈显

著正相关，与细菌菌群多样性指数（Ｓｈａｎｎｏｎ 和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数）呈显著正相关（表 ４）。 两种林分凋落物分解速

率与真菌菌群丰富度指数（Ｃｈａｏ１ 和 ＡＣＥ 指数）呈显著正相关，与真菌菌群多样性指数（Ｓｈａｎｎｏｎ 和 Ｓｉｍｐｓｏｎ
指数）呈正相关但未达到显著水平。

表 ４　 麻栎⁃刺槐混交林和麻栎纯林凋落物分解速率与土壤微生物菌群丰富度指数、多样性指数的相关系数

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｂｅｔｗｅｅｎ ｌｉｔｔｅｒ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｒａｔｅ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ａｎｄ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ＱＲ

ａｎｄ ＱＡＣ

微生物群落
Ｄｏｍａｉｎ

α 多样性指数
Ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ

分解速率 Ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｒａｔｅ
麻栎⁃刺槐混交林

Ｍｉｘｅｄ Ｑｕｅｒｃｕｓ ａｃｕｔｉｓｓｉｍａ Ｃａｒｒｕｔｈ．
ａｎｄ Ｒｏｂｉｎｉａ ｐｓｅｕｄｏａｃａｃｉａ Ｌ． ｆｏｒｅｓｔ

麻栎纯林
Ｐｕｒｅ Ｑｕｅｒｃｕｓ ａｃｕｔｉｓｓｉｍａ

Ｃａｒｒｕｔｈ ｆｏｒｅｓｔ

细菌 Ｂａｃｔｅｒｉａ 菌群丰富度指数 Ｃｈａｏ１ ０．９０∗∗ ０．９７∗∗

ＡＣＥ ０．８６∗∗ ０．９８∗

菌群多样性指数 Ｓｈａｎｎｏｎ ０．７８∗∗ ０．９３∗∗

Ｓｉｍｐｓｏｎ ０．６９∗ ０．８８∗

真菌 Ｆｕｎｇｉ 菌群丰富度指数 Ｃｈａｏ１ ０．２９∗ ０．４０∗

ＡＣＥ ０．１０ ０．３５∗

菌群多样性指数 Ｓｈａｎｎｏｎ ０．１１ ０．１３

Ｓｉｍｐｓｏｎ ０．２５ ０．０９

　 　 ∗表示显著水平在 ０．０５ 上相关，∗∗表示显著水平在 ０．０１ 上相关

３　 讨论

３．１　 麻栎⁃刺槐混交林和麻栎纯林凋落物分解过程中元素迁移特征

在凋落物分解过程中会伴随着元素含量的变化，这与凋落物类型、分解环境、分解时间以及元素本身的特

点有关［１７⁃１８］。 碳是组成植物干物质的重要元素，凋落物分解后，碳一部分会被植物根系吸收后重新利用，一
部分会固定在土壤团聚体中［１９］。 本研究发现，在凋落物分解过程中，麻栎⁃刺槐混交林和麻栎纯林凋落物的

ＴＯＣ 浓度整体呈现出下降的趋势（图 ３），而且 ＴＯＣ 残留率小于 １００％（表 ２）。 这是因为在凋落物分解初期，
由于可溶性物质的淋溶作用，凋落物 ＴＯＣ 含量会迅速减少；随分解的进行，大分子有机物逐渐降解为小分子

有机物，并被微生物和土壤动物等吸收转换，凋落物 ＴＯＣ 含量继续减少，所以 ＴＯＣ 在整个分解过程中表现出

净释放［２０］。
氮是植物氨基酸、蛋白质、核酸的重要组成元素，凋落物中的氮元素通过土壤微生物的氨化和硝化作用转

化成可被植物吸收的 ＮＨ４
＋和 ＮＯ３

－，引起凋落物 ＴＮ 含量发生变化［２１］。 在本研究中，麻栎⁃刺槐混交林和麻栎

纯林凋落物 ＴＮ 浓度随分解的进行表现出增加的趋势（图 ３），但是 ＴＮ 含量表现为净释放（表 ２）。 凋落物 ＴＮ
的释放或积累与凋落物中 ＴＮ 浓度有关，在 ＴＮ 浓度满足微生物生长时表现为净释放，反之，表现为净积

累［２２］。 本研究中，麻栎⁃刺槐混交林凋落物 ＴＮ 平均浓度为 １６．６ ｇ ／ ｋｇ，麻栎纯林凋落物 ＴＮ 平均浓度为 １３．６ ｇ ／
ｋｇ，两种林分的凋落物 ＴＮ 浓度均高于全球平均水平 １０．９ ｇ ／ ｋｇ［２３］，认为凋落物 ＴＮ 浓度处于较高水平，可以满

足微生物正常生长、发育、繁殖的需求，微生物物会不断分解凋落物中的含氮有机物，所以 ＴＮ 表现为净

释放［２０］。
磷是组成植物遗传物质的重要元素，磷的释放和积累对维持植物正常的生长代谢具有重要意义［２４］。 本
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研究发现，凋落物分解过程中，麻栎⁃刺槐混交林和麻栎纯林凋落物 ＴＰ 浓度表现出先升高后降低的趋势（图
３），ＴＰ 在前期表现出净积累的过程中，随后表现出净释放的过程（表 ２）。 这是因为在凋落物分解前期 ＴＰ 浓

度较低，还不能被微生物利用，所以会发生暂时的性积累。 随着分解的进行，凋落物内部结构发生变化，ＴＰ 浓

度逐渐升高，此时凋落物内的 ＴＰ 在微生物作用下被矿化，再表现出 ＴＰ 净释放［２０，２５］。
研究发现，麻栎⁃刺槐混交林凋落物 ＴＯＣ、ＴＮ、ＴＰ 释放率高于麻栎纯林（表 ２）。 这是因为混交林与纯林相

比，凋落物的分解环境往往会发生改变，使混交林土壤微生物群落具有较高的代谢强度和丰富度导致的［２６］。
李英花等［２７］对落叶松人工混交林凋落物分解过程进一步进行了研究，发现落叶松和红松混交林对凋落物养

分释放表现出促进作用，这与本研究研究结果一致，她认为混交林对凋落物养分释放的影响与树种组成和凋

落物混合比例有关。 因此，在今后的研究中应加大不同混交树种及混交比例对凋落物养分释放影响的研究。
３．２　 麻栎⁃刺槐混交林和麻栎纯林土壤微生物多样性变化分析

森林生态系统会因林分结构、凋落物性质、季节更替产生差异，这些差异可能会对土壤细菌和真菌群落多

样性产生影响［２８］。 表征土壤微生物多样性常用的指标有菌群丰富度指数（Ｃｈａｏ１ 和 ＡＣＥ）和菌群多样性指数

（Ｓｈａｎｎｏｎ 和 Ｓｉｍｐｓｏｎ） ［２９］。 在麻栎⁃刺槐混交林和麻栎纯林凋落物分解过程中，土壤微生物菌群丰富度指数和

菌群多样性指数发生显著变化。 土壤温度的差异可能是导致土壤微生物群落结构变化最重要的原因［３０］。 本

试验土壤微生物三次采样时间分别为 ２０１９ 年 ５ 月，２０１９ 年 ９ 月和 ２０２０ 年 １ 月，土壤温度在 ２０１９ 年 ９ 月最

高，２０２０ 年 １ 月最低。 一般来说，每种微生物都有其生存的最适合温度，土壤温度的变化会影响微生物的生

长、繁殖过程，进而影响菌群丰富度和多样性［３１］。 有研究表明，温度在 ３—２５℃范围内，温度升高后会使部分

微生物群落代谢低温时不能代谢的物质，增强微生物活性、菌群丰富度和多样性［３２］。 另外，低温可能会降低

微生物膜脂质流动性，导致细胞内液冰冻、细胞破裂和死亡，从而降低微生物多样性［３３］。 研究发现，麻栎⁃刺
槐混交林土壤微生物菌群丰富度指数和菌群多样性指数变化范围小于麻栎纯林，这可能是混交林能为土壤微

生物生长提供更加稳定的微生态环境引起的。 王凌云等［３４］对枫香－木荷混交林和马尾松纯林土壤微生态环

境差异进行了研究，发现香枫－木荷混交林对改善土壤微生物生存环境的改善效果更明显。 黄雅丽等［３５］研究

认为混交林能从宏观上改变植被类型和林内植被群落， 也从微观上改变土壤微生物群落， 使混交林较纯林

更加稳定，进而为微生物生长提供一个稳定的微生态环境。
３．３　 土壤微生物群落对麻栎⁃刺槐混交林和麻栎纯林凋落物分解速率的影响

森林生态系统中，凋落物分解虽然受多种因子影响，但多是土壤微生物作用下对诸多生态因子综合效应

的反应［３］。 在土壤微生物群落中，细菌数量最大，种类最多，许多群落具有分解凋落物木质素、半纤维素和纤

维素的能力，细菌菌群丰富度和菌群多样性会对凋落物的分解进程产生影响［３６］。 研究发现，凋落物分解速率

与土壤细菌菌群丰富度指数和多样性指数呈显著正相关（表 ４），表明高的细菌丰富度和多样性对凋落物分解

具有促进作用。 许多学者对凋落物分解速率与细菌群落多样性的关系进行了研究，得出了类似的结论。 李俊

等［３７］对方枝柏和康定柳凋落物分解进行了研究，发现凋落物分解速率与细菌菌群丰富度呈正相关。 路颖

等［１６〛在研究泰山 ４ 种优势造林树种凋落物分解对细菌群落结构的影响时，发现凋落物分解速率与细菌菌群

多样性指数具有很大的相关性。 土壤真菌是土壤微生物的另一大类，本研究中麻栎⁃刺槐混交林和麻栎纯林

凋落物的分解速率与真菌菌群丰富度指数呈显著正相关，表明真菌菌群丰富度影响凋落物的分解速率。 真菌

的营养方式为分解吸收式，在凋落物分解过程中能够产生大量促进凋落物分解的酶，进而有效促进凋落物的

分解［３８］。
混交林作为一种常见的营林类型，能够改善森林群落结构，增强森林生态服务功能，会对凋落物有机碳、

全氮、全磷以及土壤温度、土壤水分等方面产生一些独特的变化，这会对土壤微生物多样性产生影响，进而会

影响凋落物的分解速率［３９⁃４０］。 大多数研究认为，混交林与纯林相比，往往能增加环境异质性和为微生物提供

多样性的食物，从而增加土壤微生物多样性，提高凋落物分解速率［４１］。 但 Ｈｏｏｐｅｒ 等［４２］研究发现，一些凋落物

混合会与微生物发生拮抗作用，降低微生物多样性，对分解起抑制作用。 而 Ｎｉｅｌｓｅｎ 等［４３］研究发现，混交林对
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土壤微生物多样性并无直接影响，对分解速率的影响不明显。 研究发现，麻栎⁃刺槐混交林凋落物分解速率高

于麻栎纯林，这可能与凋落物质量差异引起的土壤微生物菌群丰富度和多样性的差异有关。 一般认为，当初

始 Ｃ ／ Ｎ 高于 ３０ 时，随 Ｃ ／ Ｎ 的增高，氮元素会成为限制性因素，凋落物的微生物分解过程因受抑制而减慢［４４］。
本研究中，凋落物初始 Ｃ ／ Ｎ 在麻栎⁃刺槐混交林中为 ３１．３，麻栎纯林中为 ３９．５，麻栎⁃刺槐混交林较低的 Ｃ ／ Ｎ
会为微生物生长和繁殖创造有利条件，增加土壤微生物多样性［４５］。 与麻栎纯林相比，麻栎⁃刺槐混交林可溶

性氮源种类及含量更加丰富，能为土壤微生物提供较为丰富和多样的食物，增加土壤微生物多样性，提高凋落

物分解速率［４６］。

４　 结论

两种林分土壤微生物优势类群相同，细菌优势类群为放线菌门、变形菌门、酸杆菌门和疣微菌门，真菌优

势类群为担子菌门、子囊菌门和被孢霉门。 凋落物分解过程中，麻栎⁃刺槐混交林土壤微生物菌群丰富度指数

和菌群多样性指数变化范围小于麻栎纯林。
麻栎⁃刺槐混交林凋落物分解速率高于麻栎纯林，土壤微生物多样性对凋落物分解速率具有重要影响。

凋落物分解速率与土壤细菌菌群丰富度指数和菌群多样性指数呈显著正相关，与土壤真菌菌群丰富度指数呈

显著正相关。
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