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于颖超，张心昱，戴晓琴，吕斯丹，杨洋，史丽娟．亚热带红壤区森林土壤剖面微生物残体碳分布及影响因素．生态学报，２０２２，４２（３）：１１０８⁃１１１７．
Ｙｕ Ｙ Ｃ，Ｚｈａｎｇ Ｘ Ｙ，Ｄａｉ Ｘ Ｑ，Ｌü Ｓ Ｄ，Ｙａｎｇ Ｙ，Ｓｈｉ Ｌ Ｊ．Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｓ ａｎｄ ｉｎｆｌｕｅｎｃｉｎｇ ｆａｃｔｏｒｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｒｅｓｉｄｕｅ ｃａｒｂｏｎ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｉｎ ｆｏｒｅｓｔ ｓｏｉｌ ｐｒｏｆｉｌｅｓ ｉｎ
ｓｕｂｔｒｏｐｉｃａｌ ｒｅｄ ｓｏｉｌ ｒｅｇｉｏｎ．Ａｃｔａ Ｅｃｏｌｏｇｉｃａ Ｓｉｎｉｃａ，２０２２，４２（３）：１１０８⁃１１１７．

亚热带红壤区森林土壤剖面微生物残体碳分布及影响
因素

于颖超１，２，张心昱１，２，∗，戴晓琴１，２，吕斯丹１，杨　 洋１，２，史丽娟１，２

１ 中国科学院地理科学与资源研究所生态系统网络观测与模拟重点实验室， 北京　 １００１０１

２ 中国科学院大学资源与环境学院， 北京　 １００１９０

摘要：土壤剖面中 ２０ｃｍ 以下土壤有机碳（ＳＯＣ）储量占土壤剖面总 ＳＯＣ 储量 ５０％左右，由于土壤微生物残体碳（ＭＲＣ）是稳定土

壤碳库的重要来源，因此研究土壤剖面中 ＭＲＣ 对 ＳＯＣ 的贡献对于评估土壤碳储量具有重要意义。 然而，目前关于 ＭＲＣ 含量

及其对 ＳＯＣ 贡献的研究多数集中在土壤表层，在土壤剖面和母质中尚不清楚。 选取江西省千烟洲亚热带典型森林红壤剖面，
通过氨基糖与磷脂脂肪酸（ＰＬＦＡ）微生物标志物分析方法，分析红壤剖面和母质中 ＭＲＣ 的影响机制及其对 ＳＯＣ 贡献的分布特

征。 研究结果表明：（１）ＭＲＣ 含量随着土壤剖面深度增加而显著降低（Ｐ＜０．０５），在整个土壤剖面中，细菌 ＭＲＣ 对 ＳＯＣ 贡献为

６％—１２％，真菌 ＭＲＣ 对 ＳＯＣ 贡献为 １２％—３６％，ＭＲＣ 对 ＳＯＣ 贡献为 １８％—４６％。 从土壤表层至母质，真菌 ＭＲＣ 对 ＳＯＣ 贡献

高于细菌 ＭＲＣ。 （２）结构方程模型结果表明，在土壤剖面中，ＭＲＣ 含量主要受到微生物⁃ＰＬＦＡ 含量、容重和溶解态有机碳含量

的影响。 研究量化了红壤剖面中 ＭＲＣ 对 ＳＯＣ 的贡献，表明在 ２０ｃｍ 以下土壤及母质中，微生物残体碳对红壤地区生态系统碳

库具有重要贡献。
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２ Ｃｏｌｌｅｇｅ ｏｆ Ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ， Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ， Ｂｅｉｊｉｎｇ １００１９０， Ｃｈｉｎａ

Ａｂｓｔｒａｃｔ： Ｉｎ ｓｏｉｌ ｐｒｏｆｉｌｅｓ， ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ （ ＳＯＣ） ｓｔｏｒａｇｅ ｂｅｎｅａｔｈ ２０ｃｍ ａｃｃｏｕｎｔｓ ｆｏｒ ａｂｏｕｔ ５０％ ｏｆ ｔｈｅ ｔｏｔａｌ ＳＯＣ
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ｓｔａｂｌｅ ｃａｒｂｏｎ ｐｏｏｌ． Ｕｎｔｉｌ ｎｏｗ， ｍｏｓｔ ｓｔｕｄｉｅｓ ｉｎｖｏｌｖｉｎｇ ＭＲＣ ｃｏｎｔｅｎｔ ａｎｄ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ＭＲＣ ｔｏ ＳＯＣ ｈａｖｅ ｍａｉｎｌｙ ｆｏｃｕｓｅｄ
ｏｎ ｓｕｒｆａｃｅ ｓｏｉｌ， ｂｕｔ ｓｅｌｄｏｍ ｉｎ ｄｅｅｐ ｓｏｉｌ ａｎｄ ｐａｒｅｎｔ ｍａｔｅｒｉａｌ． Ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ， ｗｅ ｓｅｌｅｃｔｅｄ ｔｙｐｉｃａｌ ｒｅｄ ｓｏｉｌ ｐｒｏｆｉｌｅｓ ｉｎ
Ｑｉａｎｙａｎｚｈｏｕ， Ｊｉａｎｇｘｉ ｐｒｏｖｉｎｃｅ ｉｎ ｓｕｂｔｒｏｐｉｃａｌ ｒｅｇｉｏｎ． Ｗｅ ｍｅａｓｕｒｅｄ ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｒｋｅｒｓ ｏｆ ａｍｉｎｏ ｓｕｇａｒｓ ａｎｄ
ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄｓ （ＰＬＦＡｓ） ｗｈｉｃｈ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｒｅｓｉｄｕｅ ｃａｒｂｏｎ ｃｏｎｔｅｎｔ ａｎｄ ｌｉｖｉｎｇ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｃｏｎｔｅｎｔ，
ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ． Ｔｈｅ ｏｂｊｅｃｔｉｖｅ ｏｆ ｔｈｅ ｓｔｕｄｙ ｗａｓ ｔｏ ａｎａｌｙｚｅ ｔｈｅ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ ｆａｃｔｏｒｓ ｏｆ ＭＲＣ ａｎｄ ｔｏ ｑｕａｎｔｉｆｙ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎｓ ｏｆ ＭＲＣ
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（ＭＲＣＢ）， ｆｕｎｇａｌ ｒｅｓｉｄｕｅ ｃａｒｂｏｎ （ＭＲＣＦ） ａｎｄ ＭＲＣ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｄｅｃｒｅａｓｅｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｗｉｔｈ ｓｏｉｌ ｄｅｐｔｈ （Ｐ＜０．０５）， ａｎｄ ｗｅｒｅ
ａｂｏｕｔ ０．０８， ０．１８， ０．２５ ｇ ／ ｋｇ ａｔ ｔｈｅ ｐａｒｅｎｔ ｍａｔｅｒｉａｌ， ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ． Ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎｓ ｏｆ ＭＲＣ ｔｏ ＳＯＣ ａｌｏｎｇ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｐｒｏｆｉｌｅｓ
ｒｅｍａｉｎｅｄ ｕｎｃｈａｎｇｅｄ ｂｅｃａｕｓｅ ｏｆ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｔｒｅｎｄ ｏｆ ＭＲＣ ａｎｄ ＳＯＣ ｃｏｎｔｅｎｔｓ． Ａｌｏｎｇ ｔｈｅ ｗｈｏｌｅ ｓｏｉｌ ｐｒｏｆｉｌｅｓ， ｔｈｅ
ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎｓ ｏｆ ＭＲＣＢ， ＭＲＣＦ ａｎｄ ＭＲＣ ｔｏ ＳＯＣ ｗｅｒｅ ａｂｏｕｔ ６％—１２％， １２％—３６％ ａｎｄ １８％—４６％， ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ． Ｔｈｅ
ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ＭＲＣＦ ｔｏ ＳＯＣ ｗａｓ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｏｆ ＭＲＣＢ ｔｏ ＳＯＣ ｆｒｏｍ ｓｕｒｆａｃｅ ｓｏｉｌ ｔｏ ｐａｒｅｎｔ ｍａｔｅｒｉａｌ． Ｔｈｉｓ ｍａｙ ｂｅ ｃａｕｓｅｄ
ｂｙ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ ｏｆ ｃｅｌｌ ｗａｌｌｓ ｉｎ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ｆｕｎｇｉ． Ｔｈｅ ｃｈｉｔｉｎ ｉｎ ｃｅｌｌ ｗａｌｌ ｏｆ ｆｕｎｇｉ ｉｓ ｍｏｒｅ ｄｉｆｆｉｃｕｌｔ ｔｏ ｄｅｃｏｍｐｏｓｅ
ｔｈａｎ ｐｅｐｔｉｄｏｇｌｙｃａｎ ｉｎ ｃｅｌｌ ｗａｌｌ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ． Ｉｎ ａｄｄｉｔｉｏｎ， ＭＲＣＦ ｃｏｕｌｄ ｈａｖｅ ｍｏｒｅ ｐｈｙｓｉｃａｌ ｐｒｏｔｅｃｔｉｏｎ ｔｈａｎ ＭＲＣＢ ｂｙ ｓｏｉｌ
ａｇｇｒｅｇａｔｅｓ ｓｉｎｃｅ ｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ ｍｙｃｅｌｉａ ａｎｄ ｐｏｌｙｓａｃｃｈａｒｉｄｅｓ ａｒｅ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ａｇｇｒｅｇａｔｅｓ． （ ２） Ｔｈｅ
ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ ｅｑｕａｔｉｏｎ ｍｏｄｅｌ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ＭＲＣ ｃｏｎｔｅｎｔ ｗａｓ ｌａｒｇｅｌｙ ｄｅｔｅｒｍｉｎｅｄ ｂｙ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ＰＬＦＡ
ｂｉｏｍａｒｋｅｒｓ， ｓｏｉｌ ｂｕｌｋ ｄｅｎｓｉｔｙ （Ｄｂ） ａｎｄ ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ （ＤＯＣ） ｃｏｎｔｅｎｔ ｉｎ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｐｒｏｆｉｌｅｓ， ｗｈｉｌｅ Ｄｂ ａｎｄ ＤＯＣ
ｉｎｄｉｒｅｃｔｌｙ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅｄ ｂｕｔ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ⁃ＰＬＦＡ ｃｏｎｔｅｎｔ ｄｉｒｅｃｔｌｙ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅｄ ｔｈｅ ＭＲＣ ｃｏｎｔｅｎｔ． Ｏｕｒ ｓｔｕｄｙ ｑｕａｎｔｉｆｉｅｄ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ
ｏｆ ＭＲＣ ｔｏ ＳＯＣ ａｌｏｎｇ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｐｒｏｆｉｌｅ ａｎｄ ｅｍｐｈａｓｉｚｅｄ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ＭＲＣ ｔｏ ｔｈｅ ｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ ｃａｒｂｏｎ ｐｏｏｌ
ｂｅｎｅａｔｈ ２０ｃｍ ａｎｄ ｉｎ ｔｈｅ ｐａｒｅｎｔ ｍａｔｅｒｉａｌ ｉｎ ｒｅｄ ｓｏｉｌ ｒｅｇｉｏｎ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ａｍｉｎｏ ｓｕｇａｒｓ； ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄｓ； ｂａｃｔｅｒｉａ； ｆｕｎｇｉ； ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ； ｐａｒｅｎｔ ｍａｔｅｒｉａｌ

土壤是陆地生态系统中最大的有机碳库，其所含碳量大约是大气和植被所含碳量总和的 ２—３ 倍，在陆地

生态系统碳循环中起到重要作用［１］。 微生物通过分解代谢促进土壤有机碳（ＳＯＣ）降解，同时也通过合成代谢

将土壤中可利用性碳转化为可长期储存的稳定态碳，在碳库的调控中发挥着重要作用［２］。 以往研究认为，土
壤微生物活体有机碳在 ＳＯＣ 总量中的比例低于 ４％，对陆地生态系统碳库贡献较小［３］。 微生物死亡残体有机

碳（ＭＲＣ）在土壤中周转时间比微生物活体碳更长，对稳定性碳库的形成具有重要贡献［４］，并可表征微生物对

ＳＯＣ 的长期贡献［５⁃６］。
土壤剖面中 ２０ｃｍ 以下的 ＳＯＣ 储量占总 ＳＯＣ 储量的 ５０％左右［７］，土壤微生物残体的标志物氨基糖主要

来源于微生物细胞壁，其在微生物死亡后仍能够在土壤中长期稳定存在［８］，因此 ＭＲＣ 对深层土壤稳定 ＳＯＣ
库的贡献不容忽视。 底物 ＳＯＣ、ＴＮ、ＤＯＣ 含量、ｐＨ 及含水量等在土壤剖面中存在差异，影响微生物群落结构、
微生物活性和繁殖［９］。 有研究表明，ＭＲＣ 含量受到底物 ＳＯＣ 和活体微生物生物量的影响［１０］；另外，全球森林

生态系统土壤微生物残体控制因素的研究表明，在 ０—２０ｃｍ 土壤中，微生物残体的含量主要受到 ｐＨ 和微生

物生物量碳的调控［１１］。
目前的研究主要集中在表层土壤，缺乏针对包含土壤剖面和母质层整体系统开展的研究，２０ｃｍ 以下土壤

和母质中 ＭＲＣ 对 ＳＯＣ 的贡献及其影响机制还不清楚［１２］。 地球关键带指浅层岩石⁃土壤⁃大气⁃水⁃生物及人类

活动相互作用、为生命系统提供支撑资源的异质的地球表层系统［１３］。 本研究基于地球关键带的理念，认知表

层⁃深层土壤⁃母质中 ＭＲＣ 的分布特征，这对理解土壤圈和陆地生态系统碳循环过程、碳库形成机制及碳库动

态演变具有重要意义。
中国亚热带红壤区丘陵山地森林生态系统是全球代表性的红壤区域地球关键带生态系统类型。 我国人

工林面积占全球人工林总面积 ２５％［１４］，其中亚热带人工林具有碳汇功能［１５］。 因此，本研究选取亚热带典型

森林土壤剖面，通过氨基糖和磷脂脂肪酸（ＰＬＦＡ）微生物标志物方法分别表征 ＭＲＣ 含量和活体微生物生物

量，探究细菌 ＭＲＣ（ＭＲＣＢ）、真菌 ＭＲＣ（ＭＲＣＦ）从地表到母质的剖面分布特征及其影响机制。 我们假设 （１）
随着剖面深度增加，ＭＲＣＢ、ＭＲＣＦ及 ＭＲＣ 含量减少；而 ＭＲＣ 对 ＳＯＣ 的贡献升高，这是由于随着土壤剖面深度

增加，植物源碳逐渐减少导致微生物碳对 ＳＯＣ 的相对贡献增加［１６］；（２）微生物残体来源于死亡后的微生物细

胞壁，与活体微生物生物量有关［１７］。 由于底物通过调控微生物代谢影响微生物生物量，进而影响 ＭＲＣ 的积

累［１０］。 因此在整个土壤剖面中，ＭＲＣ 含量可能主要受底物的影响。 本研究旨在促进亚热带森林土壤剖面及

母质中微生物残体碳对土壤碳库贡献的理解，对于研究红壤土壤碳库储存具有重要意义。

９０１１　 ３ 期 　 　 　 于颖超　 等：亚热带红壤区森林土壤剖面微生物残体碳分布及影响因素 　
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１　 材料与方法

１．１　 研究地点

研究地点位于江西省千烟洲亚热带森林生态系统观测研究站（２６°４４′２９″Ｎ，１１５°０３′２９″Ｅ）。 处于亚热带

季风气候区，年均气温 １７．９℃，年均降雨量为 １４７５ｍｍ，土壤类型以红壤为主，成土母质多为红色砂岩和泥

岩［１８］。 主要树种为 １９８５ 年前后种植的湿地松（Ｐｉｎｕｓ ｅｌｌｉｏｔｔｉｉ Ｅｎｇｅｌｅｍ）、马尾松（Ｐｉｎｕｓ ｍａｓｓｏｎｉａｎａ）和杉木

（Ｃｕｎｎｉｎｇｈａｍｉａ ｌａｎｃｅｏｌａｔｅ）等［１９］。

图 １　 土壤剖面及采样土层示意图

Ｆｉｇ．１　 Ｔｈｅ ｐｈｏｔｏ ｏｆ ａ ｓｏｉｌ ｐｒｏｆｉｌｅ ａｎｄ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｏｉｌ ｌａｙｅｒｓ

１．２　 土壤样品与采集

２０１９ 年 ６ 月，在江西省千烟洲亚热带森林生态系

统观测研究站森林样地中，设置 ４ 个面积为 ２０ｍ∗２０ｍ
的针叶林样方，植被主要为马尾松林（表 １）。 在样方中

间位置，挖掘土壤剖面至母质。 在 ４ 个土壤剖面中分别

取 ０—５ｃｍ、５—１０ｃｍ、１０—２０ｃｍ、２０—４０ｃｍ、４０—母质上

５ｃｍ、母质上 ５ｃｍ 和母质 ７ 个层次（图 １）。 具体剖面采

样点信息见表 １。
采集土壤样品并混合均匀，去除石砾、根系等杂物，

过 ２ｍｍ 筛，用自封袋密封。 取部分土壤样品烘干、研
磨，分析 ＳＯＣ 和全氮（ＴＮ）含量。 其余样品于 ４℃下冷

藏保存，用于测定土壤含水量（ＳＷＣ）、ｐＨ、溶解态有机

碳（ＤＯＣ）、微生物⁃ＰＬＦＡ 含量及 ＭＲＣ 含量。

表 １　 土壤剖面基本概况

Ｔａｂｌｅ １　 Ｇｅｎｅｒａｌ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｏｉｌ ｐｒｏｆｉｌｅｓ

林分类型
Ｆｏｒｅｓｔ ｔｙｐｅ

地理位置
Ｌｏｃａｔｉｏｎ

海拔高度 ／ ｍ
Ｅｌｅｖａｔｉｏｎ

土壤深度 ／ ｃｍ
Ｓｏｉｌ ｄｅｐｔｈ

主要乔木
Ｍａｉｎ ｔｒｅｅｓ

主要灌木
Ｍａｉｎ ｓｈｒｕｂｓ

主要草本
Ｍａｉｎ ｈｅｒｂａｃｅｏｕｓ

针叶林
Ｃｏｎｉｆｅｒｏｕｓ ｆｏｒｅｓｔ

２６°４４′２６″Ｎ
１１５°３′１８″Ｅ １１６ ６０ 马尾松

（Ｐｉｎｕｓ ｍａｓｓｏｎｉａｎａ）

毛药红淡
（Ａｄｉｎａｎｄｒａ ｍｉｌｌｅｔｔｉｉ）
白栎
（Ｑｕｅｒｃｕｓ ｆａｂｒｉ）

淡竹叶
（Ｌｏｐｈａｔｈｅｒｕｍ ｇｒａｃｉｌｅ）
竹叶草
（Ｏｐｌｉｓｍｅｎｕｓ ｃｏｍｐｏｓｉｔｕｓ）

２６°４４′４２″Ｎ
１１５°３′５７″Ｅ ９５ １７０

木荷
（Ｓｃｈｉｍａ ｓｕｐｅｒｂａ）
马尾松
（Ｐｉｎｕｓ ｍａｓｓｏｎｉａｎａ）

毛药红淡
（Ａｄｉｎａｎｄｒａ ｍｉｌｌｅｔｔｉｉ）
广东紫珠
（Ｃａｌｌｉｃａｒｐａ ｋｗａｎｇｔｕｎｇｅｎｓｉｓ）

淡竹叶
（Ｌｏｐｈａｔｈｅｒｕｍ ｇｒａｃｉｌｅ）

２６°４４′３７″Ｎ
１１５°３′３７″Ｅ １０７ １６０ 马尾松

（Ｐｉｎｕｓ ｍａｓｓｏｎｉａｎａ）

毛药红淡
（Ａｄｉｎａｎｄｒａ ｍｉｌｌｅｔｔｉｉ）
三叶赤楠
（Ｓｙｚｙｇｉｕｍ ｇｒｉｊｓｉｉ）

狗脊
（Ｗｏｏｄｗａｒｄｉａ ｊａｐｏｎｉｃａ）
扇形铁线蕨
（Ａｄｉａｎｔｕｍ ｆｌａｂｅｌｌｕｌａｔｕｍ）

２６°４４′３１″Ｎ
１１５°３′３４″Ｅ １０６ ２１５

马尾松
（Ｐｉｎｕｓ ｍａｓｓｏｎｉａｎａ）
湿地松
（Ｐｉｎｕｓ ｅｌｌｉｏｔｔｉｉ Ｅｎｇｅｌｅｍ）

檵木
（Ｌｏｒｏｐｅｔａｌｕｍ ｃｈｉｎｅｎｓｅ
毛药红淡
（Ａｄｉｎａｎｄｒａ ｍｉｌｌｅｔｔｉｉ）

狗脊
（Ｗｏｏｄｗａｒｄｉａ ｊａｐｏｎｉｃａ）
芒萁
（Ｄｉｃｒａｎｏｐｔｅｒｉｓ ｄｉｃｈｏｔｏｍａ）

１．３　 土壤样品分析

土壤容重（Ｄｂ）用环刀法测定， ＳＷＣ 用烘干恒重法测定，ｐＨ（土水比 １∶２．５）用 ｐＨ 计测定，ＤＯＣ 通过０．０５
ｍｏｌ ／ Ｌ Ｋ２ＳＯ４（土液比 １∶５）浸提，通过总有机碳分析仪（Ｌｉｑｕｉ ＴＯＣ ＩＩ， Ｅｌｅｍｅｎｔａｒ， Ｇｅｒｍａｎｙ）测定。 ＳＯＣ 和 ＴＮ 通

过元素分析仪（Ｅｌｅｍｅｎｔａｒ， Ｖａｒｉｏ Ｍａｘ ＣＮ， Ｇｅｒｍａｎｙ）测定［２０］。 土壤基本理化性质见表 ２。

０１１１ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４２ 卷　
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表 ２　 土壤理化性质剖面分布

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌａｙｅｒｓ ａｌｏｎｇ ｐｒｏｆｉｌｅｓ

深度
Ｄｅｐｔｈ

土壤含水量
ＳＷＣ ／ ％ ｐＨ

容重
Ｄｂ ／

（ｇ ／ ｃｍ３）

土壤有机碳
ＳＯＣ ／
（ｇ ／ ｋｇ）

溶解态有机碳
ＤＯＣ ／

（ｍｇ ／ ｋｇ）

总氮
ＴＮ ／

（ｇ ／ ｋｇ）

０—５ ｃｍ ２９±２．３ａ ４．１８±０．０９ｃ １．２８±０．０２ｅ １５．５±２．３９ａ ５１．４±６．３６ａ １．１±０．１７ａ

５—１０ ｃｍ ２３±０．９ａｂ ４．２１±０．０６ｃ １．３３±０．０２ｅ １０．２±１．６７ｂ ５４．２±８．１２ａ ０．８±０．１０ｂ

１０—２０ ｃｍ ２１±０．４ｂ ４．２６±０．０６ｃ １．４４±０．０２ｃｄ ４．６±０．７６ｃ ４６．２±６．７２ａｂ ０．５±０．０５ｃ

２０—４０ ｃｍ ２３±１．５ａｂ ４．２１±０．０６ｃ １．３７±０．０５ｄｅ ３．５±０．５２ｃ ３７．９±３．６４ａｂｃ ０．４±０．０５ｃ

４０—母质上 ５ｃｍ
４０—５ｃｍ ａｂｏｖｅ ｐａｒｅｎｔ ｍａｔｅｒｉａｌ ２３±１．６ａｂ ４．５４±０．１１ｂ １．４７±０．０３ｂｃ ２．１±０．２３ｃ ２９．１±６．１７ｂｃ ０．４±０．０５ｃ

母质上 ５ｃｍ
５ｃｍ ａｂｏｖｅ ｐａｒｅｎｔ ｍａｔｅｒｉａｌ ２３±１．７ａｂ ４．７４±０．１２ａｂ １．５４±０．０３ｂ １．９±０．３１ｃ ２６．０±３．９８ｃ ０．３±０．０３ｃ

母质 Ｐａｒｅｎｔ ｍａｔｅｒｉａｌ １７±４．９ｂ ４．９９±０．１３ａ １．９０±０．００ａ ０．９±０．１２ｃ ２３．６±２．２４ｃ ０．３±０．０５ｃ

　 　 每列不同小写字母表示不同土层间差异显著（Ｐ＜０．０５， ｎ＝ ４），数据表示平均值±标准误；ＳＷＣ： 土壤含水量 ｓｏｉｌ ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ； Ｄｂ： 土壤容重

Ｓｏｉｌ ｂｕｌｋ ｄｅｎｓｉｔｙ； ＳＯＣ： 土壤有机碳 Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ； ＤＯＣ： 溶解态有机碳 Ｄｉｓｓｏｌｖｅ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ； ＴＮ： 全氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ

土壤中氨基葡萄糖（ＧｌｕＮ）主要来源于真菌细胞壁，以几丁质成分存在。 氨基胞壁酸（ＭｕｒＮ）唯一来源于

细菌细胞壁［２１］。 氨基糖的测定参考 Ｉｎｄｏｒｆ 等［２２］邻苯二醛（ＯＰＡ）柱前衍生－高效液相色谱（ＨＰＬＣ）方法。 即

取 １ｇ 新鲜过筛土于水解管中，加入 １０ｍＬ ６ ｍｏｌ ／ Ｌ 盐酸，在烘箱中 １０５℃下放置 ６ ｈ 进行水解，并使用 ＯＰＡ 衍

生，使用配备十八烷基硅化硅胶凝胶柱（ＯＤＳ） （Ａｃｃｌａｉｍ１２０ Ｃ１８；４．６×１５０ｍｍ，３μｍ）的高效液相色谱仪分离

（Ｄｉｏｎｅｘ Ｕｌｔｉｍａｔｅ３０００，Ｔｈｅｒｍｏ Ｆｉｓｈ Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ，ＵＳＡ），使用发射波长为 ４４５ｎｍ 和激发波长为 ３３０ｎｍ 的荧光检测

器检测，采用混合氨基糖的标准溶液色谱图对氨基糖进行鉴定和定量。
磷脂脂肪酸（ＰＬＦＡ）是微生物活体细胞膜的成分，其在微生物死亡后迅速分解，不存在于死亡微生物中，

可以作为活体微生物生物量的指标［２３］。 主要参考 Ｆｒｏｓｔｅｇａｒｄ 等［２４］和 Ｂｏｓｓｉｏ 等［２５］方法，主要步骤为称取相当

于 ８ｇ 干土的鲜土样品，用磷酸钾、氯仿和甲醇缓冲液提取，在硅胶柱上分离磷脂。 样品经温和碱性甲醇分解

形成脂肪酸甲酯（ＦＡＭＥｓ）后，在己烷中溶解，加入脂肪酸 １９∶０ 作为内标，通过气相色谱仪（Ａｇｉｌｅｎｔ ７８９０ Ｂ）测
定，用 ＭＩＤＩ Ｓｈｅｒｌｏｃｋ 微生物鉴定系统（Ｖｅｒｓｉｏｎ ４．５； ＭＩＤＩ Ｉｎｃ．， Ｎｅｗａｒｋ， ＤＥ）对 ＰＬＦＡ 进行鉴定。 表征微生物

的 ＰＬＦＡ 标志物见表 ３。

表 ３　 表征不同种群微生物的磷脂脂肪酸标志物

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ （ＰＬＦＡ） ｂｉｏｍａｒｋｅｒｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｂｉｏｍａｓｓ

微生物种群
Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

磷脂脂肪酸标志物
Ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄｓ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｂｉｏｍａｒｋｅｒｓ

参考文献
Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓ

细菌 Ｂａｃｔｅｒｉａ
ｉ１４：０、 ｉ１５：０、ｉ１５：１、 ａ１５：０、 ｉ１６：０、 ｉ１７：０、ａ１７：０
１６：１ω７ｃ 、１６：１ω９ｃ、 １６：１ ２ＯＨ、 １７：１ω７ｃ、１７：１ω８ｃ、
１８：１ω５ｃ、 １８：１ω７ｃ、ｃｙ１７：０ ω７ｃ、ｃｙ１９：０ ω７ｃ

［２６—３０］

真菌 Ｆｕｎｇｉ １６：１ω５ｃ、１８：１ω９ｃ、１８：２ω６ｃ、１８：２ω９ｃ、１８：３ω６ｃ ［２６—２７， ３１］

放线菌 Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅｓ １０ｍｅ１６：０、１０ｍｅ１７：０、１０ｍｅ１８：０ ［２６］

２　 计算与统计分析

２．１　 土壤中微生物残体碳的计算

土壤 ＭＲＣＦ含量（ｇ ／ ｋｇ）的计算公式为：

ＭＲＣＦ ＝（ＧｌｕＮ－２ × ＭｕｒＮ）×１７９．２ × ９
式中，ＧｌｕＮ 的分子质量为 １７９．２，ＧｌｕＮ、ＭｕｒＮ 单位为 ｍｍｏｌ ／ ｇ，假设细菌细胞中 ＭｕｒＮ 与 ＧｌｕＮ 以 １∶２ 比例出现，
从 ＧｌｕＮ 中减去细菌 ＧｌｕＮ 得到真菌 ＧｌｕＮ，通过数值 ９ 将真菌 ＧｌｕＮ 变换为 ＭＲＣＦ

［２１］。
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土壤中 ＭＲＣＢ含量（ｇ ／ ｋｇ）计算公式为：
ＭＲＣＢ ＝ＭｕｒＮ × ２５１．２ × ４５

式中，ＭｕｒＮ 单位为 ｍｍｏｌ ／ ｇ，ＭｕｒＮ 的分子质量为 ２５１．２，通过 ＭｕｒＮ 含量乘以转换系数 ４５ 得到 ＭＲＣＢ含量［３０］。
ＭＲＣ 含量（ｇ ／ ｋｇ）为 ＭＲＣＦ与 ＭＲＣＢ含量（ｇ ／ ｋｇ）加和［３２］。
２．２　 统计分析

使用 ＳＰＳＳ ２０．０ 进行统计分析。 通过 Ｏｎｅ⁃ｓａｍｐｌｅ Ｋｏｌｍｏｇｏｒｏｖ⁃Ｓｍｉｒｎｏｖ 检验数据正态分布，对于不符合正

态分布的细菌、真菌⁃ＰＬＦＡ 含量进行对数转换。 采用单因素方差分析（Ｏｎｅ⁃Ｗａｙ ＡＮＯＶＡ）比较不同剖面深度

的 ＭＲＣＢ、ＭＲＣＦ、ＭＲＣ 及微生物⁃ＰＬＦＡ 含量的差异，采用 Ｄｕｎｃａｎ 法进行多重比较（Ｐ＜０．０５ 为差异显著）。 结

构方程模型（ＳＥＭ）在软件 ＡＭＯＳ ２２．０ 中完成，利用 ＳＥＭ 分析土壤环境因子、土壤养分及微生物⁃ＰＬＦＡ 含量对

ＭＲＣ 的影响路径及程度，采用极大似然估计法对模型进行拟合。 本研究中，χ２ ／ ｄｆ＜２ 、Ｐ＞０．０５、ＲＭＳＥＡ＜０．１０、
ＧＦＩ＞０．９０ 时，模型拟合良好。 利用 Ｓｉｇｍａ Ｐｌｏｔ １０．０ 软件进行作图。 数据为平均值±标准误（ｎ＝ ４）。

３　 结果与分析

３．１　 微生物残体碳含量的剖面分布

从土壤表层至母质，ＭＲＣＢ、ＭＲＣＦ、ＭＲＣ 含量随着土壤剖面深度的增加显著降低（Ｐ＜０．０５），在母质处含量

最低，变化范围分别为 ０．０８—１．１５、０．１８—４．７９ 、０．２５—６．０１ ｇ ／ ｋｇ。 ＭＲＣＢ、ＭＲＣＦ、ＭＲＣ 含量为 ０—５ｃｍ＞５—
１０ｃｍ＞１０—２０ｃｍ＞２０—４０ｃｍ≈４０ｃｍ—母质。 在 ０—５ｃｍ 土壤中，ＭＲＣＦ ／ ＭＲＣＢ比值（３．９２）显著高于其它土层

（１．２５—２．６０）（Ｐ＜０．０５）（图 ２）。

图 ２　 微生物残体碳含量的剖面分布

Ｆｉｇ．２　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｒｅｓｉｄｕｅ ｃａｒｂｏｎ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｐｒｏｆｉｌｅｓ

不同的字母代表显著性差异（Ｐ＜０．０５）

２１１１ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４２ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

３．２　 真菌、细菌微生物生物量的剖面分布

从土壤表层至母质，细菌、真菌、放线菌及微生物⁃ＰＬＦＡ 含量随土壤剖面深度的增加而显著降低（Ｐ＜
０．０５），变化范围为 ０．１２—３．９２ 、０．０２—０．９３、０．００—０．７４、０．１３—５．５９ ｍｇ ／ ｋｇ。 在整个土壤剖面中真菌及微生物⁃
ＰＬＦＡ 含量表现为 ０—５ｃｍ＞５—１０ｃｍ＞１０—２０ｃｍ≈２０ｃｍ—母质。 在母质处土壤微生物⁃ＰＬＦＡ 含量最低，细菌、
真菌及微生物⁃ＰＬＦＡ 含量分别为 ０．１２、０．０２、０．１３ｍｇ ／ ｋｇ（图 ３）。

图 ３　 不同种群微生物⁃ＰＬＦＡ 含量的剖面分布

Ｆｉｇ．３　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ⁃ＰＬＦＡ ｃｏｎｔｅｎｔ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｐｒｏｆｉｌｅｓ

ＰＬＦＡ： 磷脂脂肪酸 Ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄｓ

３．３　 微生物残体碳对土壤有机碳贡献的剖面分布

随着土壤剖面深度增加，ＭＲＣＦ对 ＳＯＣ 贡献先降低后升高；在 ０—５ｃｍ 土壤中，ＭＲＣＦ对 ＳＯＣ 贡献最高，为

３６％；在 ２０—４０ｃｍ 土壤中，ＭＲＣＦ对 ＳＯＣ 贡献最低，为 １２％。 在整个土壤剖面中 ＭＲＣＢ、ＭＲＣ 对 ＳＯＣ 贡献分别

为 ６％—１２％，１８％—４６％，但变化不显著 （Ｐ＞０．０５）（图 ４）。
３．４　 土壤微生物残体碳含量的影响因素

ＳＥＭ 拟合结果表明，在整个土壤剖面中， Ｄｂ、ＤＯＣ 和微生物⁃ＰＬＦＡ 含量解释了土壤 ＭＲＣ 含量 ８１％ 的变

异。 Ｄｂ 间接影响 ＭＲＣ 含量，一方面通过影响 ＤＯＣ，路径系数为－０．５３，影响微生物⁃ＰＬＦＡ 含量的形成，最终影

响 ＭＲＣ 含量；另一方面通过直接影响微生物⁃ＰＬＦＡ 含量，路径系数为－０．３９，进而影响 ＭＲＣ 含量。 ＤＯＣ 通过

影响微生物⁃ＰＬＦＡ 含量间接影响 ＭＲＣ 含量，间接影响效应为 ０．３７。 微生物⁃ＰＬＦＡ 含量直接影响 ＭＲＣ 含量，
路径系数为 ０．９０（图 ５）。

４　 讨论

与第一个假设一致，ＭＲＣＢ、ＭＲＣＦ、ＭＲＣ 及 ＳＯＣ 含量随着土壤剖面深度增加而降低，与此前研究结果一
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图 ４　 微生物残体碳对土壤有机碳贡献的剖面分布

Ｆｉｇ．４　 Ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｒｅｓｉｄｕｅ ｃａｒｂｏｎ ｔｏ ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｐｒｏｆｉｌｅｓ

ＳＯＣ： 土壤有机碳 Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ；ＭＲＣ： 土壤微生物残体碳 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｒｅｓｉｄｕｅ ｃａｒｂｏｎ

　 图 ５　 微生物残体碳影响因素的结构方程模型（ＳＥＭ）分析

Ｆｉｇ．５　 Ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ ｅｑｕａｔｉｏｎ ｍｏｄｅｌ ａｎａｌｙｓｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｆａｃｔｏｒｓ ａｆｆｅｃｔｉｎｇ
ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｒｅｓｉｄｕｅ ｃａｒｂｏｎ ｃｏｎｔｅｎｔｓ
图中单向箭头表示路径，箭头上的数字表示标准化的路径系数；

∗∗∗表示 Ｐ＜０．００１， ∗∗表示 Ｐ＜０．０１，∗表示 Ｐ＜０．０５；Ｒ２值表

示其他变量所解释的因变量的比例

致［１１， ３３］。 微生物残体主要来源于死亡后的微生物细胞

壁［３４］，与微生物生物量呈正相关性［１７］。 本研究 ＳＥＭ 表

明 ＤＯＣ 含量通过影响微生物生物量进而影响 ＭＲＣ 含

量，这与第二个假设一致。 ＤＯＣ 是微生物生长的速效

底物，为微生物提供能量，进而影响微生物生物量［３５］。
随着土壤剖面深度增加，矿物表面的吸附作用导致

ＤＯＣ 含量降低［３６］，微生物获得的能量减少，微生物⁃
ＰＬＦＡ 含量降低。 因此随着土壤剖面加深，ＤＯＣ 含量通

过调控微生物代谢降低微生物生物量，进而减弱 ＭＲＣ
积累。 另外由于植物凋落物和细根碳的影响，使得 ０—
２０ｃｍ 土壤中存在大量植物碳［３７—３８］。 这部分植物碳能

够为土壤微生物提供能源，经微生物分泌的胞外酶作用

后形成溶解糖、有机酸和氨基酸输入土壤，可被微生物

快速吸收利用，通过微生物的生物合成作用构建自身生

物量［３９—４０］，在微生物死亡后形成长期稳定存在的微生

物残体，有利于 ０—２０ｃｍ 土壤中 ＭＲＣ 的积累。
另外在土壤剖面中，Ｄｂ 对微生物⁃ＰＬＦＡ 含量具有

显著负效应，表明微生物生物量还受到土壤环境的影响。 随着剖面深度增加，土壤 Ｄｂ 增大，土壤中通气透水

性降低［４１］，这减少了剖面中气体流动和氧气含量［４２］，限制了土壤中 ＤＯＣ 向下部迁移，２０ｃｍ 以下土壤中低含
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氧量和较低的速效底物限制微生物合成代谢，抑制活体微生物生物量产生［１１， ４３］，导致微生物⁃ＰＬＦＡ 含量降

低，不利于微生物残体的积累，因此 ＭＲＣ 含量随着土壤剖面深度增加而降低。 此外也有研究表明，微生物生

物量受到土壤矿物的影响，土壤有机质与矿物质的结合降低了有机质被微生物接触利用的机会［４］。 因此在

２０ｃｍ 以下土壤剖面中，由于矿物质的保护阻碍了微生物获取养分，最终导致微生物生物量形成和微生物残体

积累受到抑制。
ＭＲＣＢ、ＭＲＣ 对 ＳＯＣ 贡献沿着土壤剖面深度增加没有显著变化，但 ＭＲＣＦ对 ＳＯＣ 的贡献先降低后升高，这

与第一个假设不一致。 此前有研究表明，ＭＲＣ 对 ＳＯＣ 贡献沿着剖面深度增加而升高［４４］。 本研究土壤剖面中

ＭＲＣ 含量与 ＳＯＣ 含量变化趋势一致，所以 ＭＲＣ 对 ＳＯＣ 贡献沿着土壤剖面没有显著变化。 对于 ＭＲＣＦ而言，
由于在 ０—２０ｃｍ 土壤剖面中，难分解的植物碳输入随着剖面深度增加逐渐减少，而真菌主要分解难降解有机

质［４５］，故真菌⁃ＰＬＦＡ 含量显著降低，真菌微生物残体来源于真菌细胞壁，这导致 ＭＲＣＦ对 ＳＯＣ 贡献降低。 而

在 ２０ｃｍ 以下的土壤中，由于 ＳＯＣ 的稳定受到土壤团聚体的影响［４］，而真菌细胞外的菌丝和多糖直接参与土

壤团聚体的形成［４６］，因此可能由于团聚体闭蓄作用的影响，ＭＲＣＦ对土壤稳定性有机碳的贡献升高。
在整个土壤剖面中，ＭＲＣＦ对 ＳＯＣ 的贡献高于 ＭＲＣＢ。 已有研究表明，相比于细菌，真菌能够利用更顽固

的组分作为能量来源［４７］。 本研究地点主要树种为马尾松，马尾松松针角质层发达，多为厚革质，马尾松凋落

物的输入使得 ０—２０ｃｍ 表层土壤中含有较多木质素、纤维素等难分解物质，不容易被分解［４８］。 因此在 ０—
２０ｃｍ 土壤中，真菌的竞争优势使得 ＭＲＣＦ对 ＳＯＣ 贡献更高。 在 ２０ｃｍ 以下土壤中，一方面因为细菌细胞壁成

分主要为肽聚糖，而真菌细胞壁含有难分解的几丁质成分；ＭＲＣＢ更容易分解，而 ＭＲＣＦ分解的更慢，这有利于

ＭＲＣＦ在土壤中残存和蓄积［４９］。 另外，由于真菌细胞外的菌丝和多糖参与土壤团聚体的形成，ＭＲＣＦ更容易受

到物理保护［４６］，因此 ＭＲＣＦ对 ＳＯＣ 贡献更高。

５　 结论

本研究表明，ＭＲＣＢ、ＭＲＣＦ及 ＭＲＣ 含量随土壤剖面深度增加而降低， ＭＲＣＦ对 ＳＯＣ 的贡献随剖面深度增

加先降低后增加，范围为 １２％—３６％。 而 ＭＲＣＢ、ＭＲＣ 对 ＳＯＣ 的贡献随剖面深度增加没有显著变化，分别为

６％—１２％、１８％—４６％。 ＭＲＣ 对 ＳＯＣ 的贡献沿着剖面变化并不显著，主要因为土壤剖面中 ＭＲＣ 含量与 ＳＯＣ
含量变化趋势一致。 在整个土壤剖面中，微生物⁃ＰＬＦＡ 含量和 ＤＯＣ 含量对 ＭＲＣ 含量具有显著正效应，而 Ｄｂ
则是显著负效应。 本研究结果表明，微生物残体碳在 ２０ｃｍ 以下的亚热带土壤碳汇中发挥重要作用。
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