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贺兰山不同林分凋落物微生物群落特征与影响因素

刘秉儒１，２，３，５，∗，张文文４，５，李学斌４，５

１ 北方民族大学生物科学与工程学院，银川　 ７５００２１

２ 黄河流域农牧交错区生态保护国家民委重点实验室，银川　 ７５００２１

３ 宁夏特殊生境微生物资源开发与利用重点实验室，银川　 ７５００２１

４ 西北土地退化与生态恢复国家重点实验室培育基地，银川　 ７５００２１

５ 宁夏贺兰山森林生态系统国家定位观测研究站，银川　 ７５００２１

摘要：贺兰山是我国重要生态屏障，贺兰山生态森林生态系统保护受到极大关注，森林凋落物及土壤微生物对全球气候变化研

究具有重要意义。 目前，贺兰山不同林分的凋落物分解过程中微生物群落结构特征差异、不同凋落物化学组成对微生物群落结

构的影响尚不清楚。 以贺兰山具有代表性的 ３ 种林分（油松林、青海云杉林以及油松⁃山杨混交林）凋落物为研究对象，开展凋

落物化学组成、微生物群落组成及多样性特征研究，揭示不同林分凋落物的优势微生物群落特征和影响因子。 结果表明，３ 种

林分凋落物的细菌和真菌在多个多样性指数之间差异性均不显著，但是在多样性指数中真菌 ＰＤ ｗｈｏｌｅ ｔｒｅｅ 指数显著大于细菌，
真菌 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数与 Ｇｈａｏ１ 指数却显著小于细菌。 在门水平上不同林分凋落物的微生物优势菌类无显著差异，但在属水平上

差异显著，而且细菌差异小于真菌，在各个分类水平上，凋落物细菌和真菌群落组成均表现为油松⁃山杨混交林＜青海云杉林＜青
海云杉林，凋落物微生物多样性在青海云杉林中最为丰富。 细菌不同节点间连接线负相关数量略大于正相关，真菌则相反。 油

松林凋落物与其它林分凋落物相比，微生物群落之间联系更加紧密。 油松林凋落物 ＯＣ 含量最大、青海云杉林凋落物的 ＴＫ 含

量最大、油松⁃山杨混交林的 ＴＮ 含量最大，且在 ３ 种林分中显著差异。 相关性分析表明 ＯＣ、ＴＮ、ＴＰ、ＴＫ 是影响凋落物细菌和真

菌群落组成及多样性的主要因素，冗余分析表明不同林分凋落物的微生物多样性指数受养分影响，凋落物 ＯＣ、ＴＮ、ＴＰ、ＴＫ 是影

响微生物群落组成和多样性的重要因素，其中 ＯＣ 与微生物群落多样性相关性最显著，是影响凋落物细菌和真菌群落组成和多

样性最主要的因子。
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ｗａｓ ｔｈｅ ｍｏｓｔ ａｂｕｎｄａｎｔ． Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｓｈｏｗｓ ｔｈａｔ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ， ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ， ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ａｎｄ ｔｏｔａｌ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ
ａｒｅ ｔｈｅ ｍａｉｎ ｆａｃｔｏｒｓ ａｆｆｅｃｔｉｎｇ ｔｈｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ． Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ
ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｌｉｔｔｅｒ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｔａｎｄｓ ｗａｓ ａｆｆｅｃｔｅｄ ｂｙ ｎｕｔｒｉｅｎｔｓ． Ｌｉｔｔｅｒ ＯＣ， ＴＮ， ＴＰ ａｎｄ ＴＫ
ｗｅｒｅ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｆａｃｔｏｒｓ ａｆｆｅｃｔｉｎｇ ｔｈｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ． Ｉｔ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｔｈａｔ ＯＣ ｈａｄ ｔｈｅ ｍｏｓｔ
ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｗｉｔｈ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｗａｓ ｔｈｅ ｍａｉｎ ｆａｃｔｏｒ ａｆｆｅｃｔｉｎｇ ｔｈｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ
ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｌｉｔｔｅｒ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｔａｎｄｓ；ｌｉｔｔｅｒ；ｈｉｇｈ⁃ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ；ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ；ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

森林凋落物也称为枯落物（如枯叶、枯枝等），是连接森林地上植被和地下土壤的重要桥梁，在森林植被

生长发育过程中起着不可替代的作用［１⁃２］，驱动生态系统物质循环和能量流动，作为为土壤最有活力的部分，
凋落物是土壤养分的主要来源，对气候变化具有极为重要的影响［１，３］。 微生物作为凋落物分解过程中最有力

的分解者，能将植物中的碳氮磷等养分经分解归还到土壤和大气中去，维持了全球元素的平衡关系，尤其对碳

平衡维持贡献巨大［４］。 因此森林凋落物及土壤微生物对全球气候变化研究具有重要意义［５⁃６］。 凋落物的微

生物群落组成和多样性与土壤环境之间是相互影响的［７］，同时也受自身理化因子的约束［８］。 研究已表明，微
生物群落结构主要受到 ｐＨ、全氮、有机碳等因子影响［８⁃１０］，有机碳给微生物提供了能源物质［１１］，而氮的有效

性抑制了微生物的生长［１２］。 林分组成［１３］、环境温度［１４］、海拔［１５］、土壤理化性质［１６］ 等因素均影响凋落物微生

物群落及优势菌类。
贺兰山是我国北方重要生态屏障，贺兰山生态森林生态系统具有脆弱性，加强贺兰山的生态保护在我国

受到高度重视，在贺兰山这一荒漠绿岛森林生态系统凋落物的研究较少，只有赵晓春对贺兰山典型森林类型

凋落物层水文效应进行了研究［１７］。 由于干旱区和风沙区山地森林系统中针叶树种的枝叶中含有较多的油脂

成分，其凋落物中的油脂成分也比较多，这就导致了它的凋落物不易分解，降解速度慢。 那么凋落物微生物群

落和其他区域的特征是否一致，不同林分凋落物微生物群落特征与影响因素的研究是否支持上述结论，尚未

得到验证或揭示。
贺兰山大面积森林类型为针叶林，针阔混交林所占面积较小，其中针叶林为油松林和青海云杉林，针阔混

交林以油松⁃山杨混交林为主要类型。 因此，本研究拟以 ３ 个典型林分（天然林青海云杉林、油松林和油松⁃山
杨混交林）凋落物为研究对象，分析研究凋落物成分和分解过程中微生物的优势菌类，揭示不同林型的凋落

物分解过程中微生物群落结构特征差异、不同凋落物化学组成对微生物群落结构的影响，这对进一步揭示荒

漠绿岛生态系统物质循环和能量流动过程，全面理解森林凋落物、土壤养分和微生物之间的互作机理，阐明生
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物地球化学循环、丰富凋落物分解里具有极其重要的科学意义［１６⁃１８］。

１　 试验地概况

研究区地处贺兰山中段东坡苏峪口地段（３８°１９′—３９°２２′ Ｎ， １０５°４９′—１０６°４１′ Ｅ），该区域森林面积

９５．８７ ｋｍ２，海拔 １５００—３０００ ｍ 之间，属于典型的大陆性气候，秋季凉爽，冬季寒冷漫长，夏季炎热短暂，春季

气温回升快，大风及沙尘天气频繁，无霜期 ６０—７０ ｄ。 年均气温－０．９℃，年均降水量 ２８７．２—４２９．８ ｍｍ，主要集

中于 ７—９ 月。 森林土壤类型主要以灰褐土、棕钙土为主。 植被类型主要为针叶林、针阔混交林，零星分布的

少量的阔叶林，以及高山草甸。 针叶林主要有油松 （Ｐｉｎｕｓ ｔａｂｕｌａｅｆｏｒｍｉｓ）、青海云杉（Ｐｉｃｅａ ｃｒａｓｓｉｆｏｌｉａ）；阔叶林

主要有山杨（Ｐｏｐｕｌｕｓ ｄａｖｉｄｉａｎａ）、偶见白桦（Ｂｅｔｕｌａ ｐｌａｔｙｐＨｙｌｌａ） 和青杨（Ｐｏｐｕｌｕｓ ｃａｔｈａｙａｎａ）；针阔混交林以油

松⁃山杨混交林最为常见；林下常见灌木植被有小叶忍冬（ＬｏｎｉｃｅｒａｍｉｃｒｏｐＨｙｌｌａ）、虎榛子（Ｏｓｔｒｙｏｐｓｉｓ ｄａｖｉｄｉａｎａ）、
小叶金露梅（Ｐｏｔｅｎｔｉｌｌａ ｐａｒｉｆｏｌｉａ）等［１６］。

２　 研究方法

２．１　 样地选择和样品采集

综合考虑宁夏贺兰山森林分布特征和立地条件，以广布的油松林、青海云杉林、油松⁃山杨混交林作（针⁃
阔混交比例为 ６∶１）为 ３ 种典型林分开展研究，各林分分别确立 ３ 块 １０ ｍ×１０ ｍ 的样地作为重复，样地相对距

离 ８０—１００ ｍ 之间，对样地经纬度、海拔、坡度、坡向、平均树高、平均胸径、林分密度、郁闭度、主要林下植被和

土壤类型等基本特征进行系统调查，各林分生境基本特征见表 １，各林分特征及凋落物特征见表 ２。 在每个样

地沿两条对角线设置 ５ 个样点混合取样法对凋落物层取样，每 ５ 个样点采集的未分解凋落物和半分解凋落物

的混合后的样品为一个凋落物样品，每个混匀的凋落物在现场等分成两份，一份装入经高温灭菌的冻存管，然

表 １　 不同林分样地生境基本特征

Ｔａｂｌｅ １　 Ｂａｓｉｃ ｈａｂｉｔａｔ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｔａｎｄｓ ｐｌｏｔｓ

林分

Ｆｏｒｅｓｔ
ｓｔａｎｄｓ

样地位置

Ｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ
ｓａｍｐｌｅ ｐｌｏｔ

地理位置

Ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ
ｐｏｓｉｔｉｏｎ

海拔

Ａｌｔｉｔｕｄｅ ／ ｍ
坡度

Ｓｌｏｐｅ
坡向

Ａｓｐｅｃｔ
林下主要植被

Ｍａｉｎ ｕｎｄｅｒｇｒｏｗｔｈ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ
土壤类型

Ｔｙｐｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ

ＨＹ 藏酒洞
３８．７５３０５
１０５．９１１８９

２１２３ ３６ ７９

西沟
３８．７４４５３
１０５．９１４６９

２０８９ ３４ ５４

西沟
３８．７４４５１
１０５．９１６６５

２１０３ ２０ ２２５

ＨＳ 点将台
３８．７７６１７
１０５．９０１１３

２４６５ ２０ ２１９

点将台
３８．７７３７５
１０５．９００８９

２５５０ ２５ ２１９

点将台
３８．７７１８８
１０５．８９７２１

２６６７ ２０ １５２

ＨＪ 兔儿坑
３８．７３４９６
１０５．９１００３

２３３０ １４ ７１

兔儿坑
３８．７３７７８
１０５．９１１８９

２２４９ １５ ２１

兔儿坑
３８．７３５３１
１０５．９１２０１

２１９８ ２５ ９８

虎榛子（Ｏｓｔｒｙｏｐｓｉｓ ｄａｖｉｄｉａｎａ）、
小叶忍冬（ＬｏｎｉｃｅｒａｍｉｃｒｏｐＨｙｌｌａ）、
大披针苔草（Ｃａｒｅｘ ｌａｎｃｅｏｌａｔｅ）、
小檗 （Ｂｅｒｂｅｒｉｓ ａｍｕｒｅｎｓｉｓ）、
莎草（Ｃｙｐｅｒａｃｉｔｅｓ ｈａｙｄｅｎｉｉ）、
苔草（Ｃａｒｅｘ ｓｔｅｎｏｃａｒｐａ）、
柴胡 （Ｂｕｐｌｅｕｒｕｍ Ｃｈｉｎｅｎｓｅ）
冷蕨（Ｃｙｓｔｏｐｔｅｒｉｓ ｆｒａｇｉｌｉｓ）、
达乌里秦艽（Ｇｅｎｔｉａｎａ ｄａｈｕｒｉｃａ）、
独丽花（Ｍｏｎｅｓｅｓ ｕｎｉｆｌｏｒａ）、
裂瓣角盘兰（Ｈｅｒｍｉｎｉｕｍ ａｌａｓｃｈａｎｉｃｕｍ）、
羽节蕨（Ｇｙｍｎｏｃａｒｐｉｕｍ ｊｅｓｓｏｅｎｓｅ）、
小缬草（Ｖａｌｅｒｉａｎａ ｔａｎｇｕｔｉｃａ）、
火烧兰（Ｅｐｉｐａｃｔｉｓｈｅｌｌｅｂｏｒｉｎｅ）

类叶升麻（Ａｃｔａｅａ ａｓｉａｔｉｃａ）、
半钟铁线莲（Ｃｌｅｍａｔｉｓ ｏｃｈｏｔｅｎｓｉｓ）、
星毛委陵菜（Ｐｏｔｅｎｔｉｌｌａ ａｃａｕｌｉｓ）、
北方鸟巢兰（Ｎｅｏｔｔｉａ ｃａｍｔｓｃｈａｔｅａ）、
小蘖（Ｂｅｒｂｅｒｉｓ ｋａｗａｋａｍｉｉ）、
黄芪（Ａｓｔｒａｇａｌｕｓ ｍｅｍｂｒａｎａｃｅｕｓ）

灰褐土

灰褐土

灰褐土

灰褐土

灰褐土

灰褐土

灰褐土

灰褐土

灰褐土

　 　 ＨＹ：油松林 Ｐｉｎｕｓ ｔａｂｕｌａｅｆｏｒｍｉｓ ｆｏｒｅｓｔ；ＨＳ：青海云杉林 Ｐｉｃｅａ ｃｒａｓｓｉｆｏｌｉａ ｆｏｒｅｓｔ；ＨＪ：油松⁃山杨混交林 Ｍｉｘｅｄ ｆｏｒｅｓｔ ｏｆ Ｐｉｎｕｓ ｔａｂｕｌａｅｆｏｒｍｉｓ ａｎｄ Ｐｏｐｕｌｕｓ ｄａｖｉｄｉａｎａ
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表 ２　 不同林分及凋落物特征

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｏｒｅｓｔ ｓｔａｎｄ ａｎｄ ｌｉｔｔｅｒ

林分
Ｆｏｒｅｓｔ ｓｔａｎｄｓ

平均树高
Ａｖｅｒａｇｅ ｔｒｅｅ
ｈｅｉｇｈｔ ／ ｍ

平均胸径
Ａｖｅｒａｇｅ ｄｉａｍｅｔｅｒ

ａｔ ｂｒｅａｓｔ ｈｅｉｇｈｔ ／ ｃｍ

株密度 Ｐ
ｌａｎｔ ｄｅｎｓｉｔｙ ／
（株 ／ １００ｍ２）

郁闭度
Ｃａｎｏｐｙ ｄｅｎｓｉｔｙ

凋落物层特征
Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ
ｌｉｔｔｅｒ ｌａｙｅｒ

ＨＹ １０ １１ １９ ０．６—０．７ 凋落物层厚度 ４．９ ｃｍ，储量 ２５．２１ ｔ ／ ｈｍ２，
平均自然含水率 ７３．９５％

ＨＳ ９ １０ １０ ０．７ 凋落物层厚度 ５．６ ｃｍ，储量 ３２．３９ ｔ ／ ｈｍ２，
平均自然含水率 ８９．７２％

ＨＪ １０ １１ １６ ０．６—０．７ 凋落物层厚度 ４．７ ｃｍ，储量 １９．７４ ｔ ／ ｈｍ２，
平均自然含水率 ７６．８４％

后放入冰盒临时保存，回实验室后迅速放入－８０℃冰箱，用来测定凋落物中的微生物，一份在室温下自然风干

后用于测定凋落物理化指标。
２．２　 凋落物成分分析方法

对凋落物层的有机碳（ＯＣ）、全氮（ＴＮ）、全磷（ＴＰ）、全钾（ＴＫ）进行含量分析，方法如下：ＳＯＣ 测定采用

Ｋ２Ｃｒ２Ｏ７容量⁃外加热法；ＴＮ 测定采用凯氏定氮法；ＴＰ 测定采用 ＮａＯＨ 碱溶⁃钼锑抗比色法；ＴＫ 测定采用火焰

光度法，具体方法参见文献［１９⁃２０］。
２．３　 微生物多样性测定方法

利用高通量基因组测序技术对细菌和真菌多样性进行分析。 本研究采用 １６Ｓ ｒＤＮＡ 扩增子测序（１６Ｓ
ｒＤＮＡ Ａｍｐｌｉｃｏｎ Ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ）测定细菌多样性［２１⁃２３］。 以 Ｖ４ 变异区测定细菌群落组成与结构，ＰＣＲ 扩增所用引

物分别为 ８０６Ｒ （ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ）、５１５Ｆ（ＧＴＧＣＣＡＧＣＭ ＧＣＣＧＣＧＧＴＡＡ） ［２４⁃２５］。 以常用的核苷酸

序列内转录间区（ＩＴＳ， Ｉｎｔｅｒｎａｌ Ｔｒａｎｓｃｒｉｂｅｄ Ｓｐａｃｅ）作为真菌分类鉴定依据［２５］，将 ＩＴＳ１ 区作为测序区域，ＰＣＲ
扩增所用引物分别为 ２０４３Ｒ（ＧＣＴＧＣＧＴＴＣＴＴＣＡＴ ＣＧＡＴＧＣ）、１７３７Ｆ（ＧＧＡＡＧＴＡＡＡＡＧＴＣＧＴＡＡＣＡＡＧＧ） ［２５⁃２６］。
将低温保存的新鲜凋落物样品，在无菌环境下用磁珠法提取试剂盒提取样品基因组 ＤＮＡ，操作流程参考

文献［２４，２６］。
无菌水稀释样本 ＤＮＡ 至 １ｎｇ ／ μＬ，分别以 １６Ｓ Ｖ４ 区 ８０６Ｒ 和 ５１５Ｆ 为特异引物，ＩＴＳ１ 区 ＩＴＳ２⁃ ２０４３Ｒ 和

ＩＴＳ５⁃ １７３７Ｆ 为特异引物，ＰＨｕｓｉｏｎ􀳏 Ｈｉｇｈ⁃Ｆｉｄｅｌｉｔｙ ＰＣＲ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ ｗｉｔｈ ＧＣ Ｂｕｆｆｅｒ（Ｎｅｗ Ｅｎｇｌａｎｄ Ｂｉｏｌａｂｓ 公司）进
行 ＰＣＲ 扩增。

利用 ２％琼脂糖凝胶电泳检测 ＰＣＲ 产物浓度后进行等量混样，再使用 １×ＴＡＥ 浓度 ２％的琼脂糖胶电泳纯

化，剪切并回收目标条带（使用 Ｔｈｅｒｍｏ Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ 公司生产的 ＧｅｎｅＪＥＴ 胶回收试剂盒） ［２４⁃２６］。
使用赛默飞世尔公司 Ｉｏｎ Ｐｌｕｓ Ｆｒａｇｍｅｎｔ Ｌｉｂｒａｒｙ Ｋｉｔ ４８ ｒｘｎｓ 建库试剂盒构建文库，文库经 Ｑｕｂｉｔ 定量检测

合格，就可用 Ｎｏｖｏｇｅｎｅ 生物信息技术公司 Ｉｏｎ Ｓ５ＴＭＸＬ 设备开展测序［２４⁃２７］。
２．４　 数据处理及作图

用 ＳＰＳＳ ２１．０ 进行理化指标数据单因素方差分析、差异显著性用 ＬＳＤ 法比较，理化指标的相关性用

Ｐｅａｒｓｏｎ 相关系数分析，图形制作使用软件 Ｏｒｉｇｉｎ ２０１７［１９］。
凋落物样品的有效数据聚类分析使用 Ｕｐａｒｓｅ 软件 （ ｖ７． ０． １００１），将序列聚类成为 ＯＴＵｓ（Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ

Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ Ｕｎｉｔｓ）时以 ９７％的一致性为依据，然后筛选频数最高的序列作为 ＯＴＵｓ 代表序列。 分别在界

（ｋｉｎｇｄｏｍ），门（ｐｈｙｌｕｍ），纲（ｃｌａｓｓ），目（ｏｒｄｅｒ），科（ｆａｍｉｌｙ），属（ｇｅｎｕｓ），种（ｓｐｅｃｉｅｓ）水平上，对 ＯＴＵｓ 序列进行

物种注释，分析各凋落物样本的微生物群落组成［２４⁃２５，２７］。
多样性指数 Ｓｈａｎｎｏｎ、Ｃｈａｏ１、Ｇｏｏｄｓ⁃ｃｏｖｅｒａｇｅ、ＰＤ ｗｈｏｌｅ ｔｒｅｅ 使用 Ｑｉｉｍｅ 软件（Ｖｅｒｓｉｏｎ １．９．１）计算，绘制稀释

曲线用软件 Ｏｒｉｇｉｎ ２０１７，α 多样性和 β 多样性指数组间差异分析使用 Ｒ 软件。 多样性指数计算公式如下：
（１）菌群多样性指数（Ｓｈａｎｎｏｎ 指数）

Ｈ ＝－ ∑
ｎ

ｉ

ｎｉ

ｎ
ｌｎ

ｎｉ

ｎ
æ

è
ç

ö

ø
÷
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式中， ｎｉ 为微生物群落中物种 ｉ 的重要值， ｎ 为样品中所有物种的重要值之和［１７，２４］。
（２）菌群丰富度指数（Ｃｈａｏ１ 指数）

Ｃｈａｏ１ ＝ Ｓｏｂｓ ＋
Ｆ Ｆ１ － １( )

２（Ｆ２ ＋ １）
式中，Ｃｈａｏ１ 表示预测 ＯＴＵ 数目， Ｓｏｂｓ 为实测 ＯＴＵ 数目， Ｆ１ 表示仅出现一条序列的 ＯＴＵ 数目， Ｆ２ 表示出现两

条序列的 ＯＴＵ 数目［２４⁃２６］。
（３）测序深度指数（Ｇｏｏｄｓ⁃ｃｏｖｅｒａｇｅ 指数）

Ｇｏｏｄｓ⁃ｃｏｖｅｒａｇｅＩｎｄｅｘ ＝ １ －
Ｆ１

Ｎ
式中， Ｆ１ 表示仅出现一条序列的 ＯＴＵ 数目，Ｎ 是所有 ＯＴＵ 丰度之和。 根据该公式的含义，Ｇｏｏｄｓ－ｃｏｖｅｒａｇｅ 指

数越高，则样品中未被测出序列的概率越低［２４］。
（４）系统发育多样性指数（ＰＤ ｗｈｏｌｅ ｔｒｅｅ 指数）
该指数是指所检测的凋落物样本中，物种对进化历史保留的差异［２５，２７］。 因此指数值越大，表明对进化物

种保存的差异性越大。

３　 结果与分析

３．１　 贺兰山不同林分凋落物的微生物 ＯＴＵ 分析

贺兰山不同林分凋落物的微生物 ＯＴＵ 数据分析表明，油松林凋落物中细菌 ＯＴＵｓ 数目为 ２６９５ 个，青海云

杉林凋落物中细菌 ＯＴＵｓ 数目为 ２９６７ 个，油松⁃山杨混交林凋落物中细菌 ＯＴＵｓ 数目为 ２２８６ 个，其中共有的细

菌 ＯＴＵｓ 数目为 １４７８ 个，占总数目的 ３７．４５％。
贺兰山油松林凋落物中真菌 ＯＴＵｓ 数目为 １２４３ 个，青海云杉林凋落物中真菌 ＯＴＵｓ 数目为 １１９９ 个，油松⁃

山杨混交林凋落物中真菌 ＯＴＵｓ 数目为 １１７１ 个，其中共有的真菌 ＯＴＵｓ 数目 ５２２ 个，占总数目的 ２４．８１％。
贺兰山青海云杉林特有的细菌 ＯＴＵｓ 数目 ６２４ 个，占总数目的 ２３．１５％，特有的真菌 ＯＴＵｓ 数目 ３６６ 个，占

总数的 ３０．５３％；天然油松林特有的细菌 ＯＴＵｓ 数目为 ５７７ 个，占总数的 １９．４５％，特有的真菌 ＯＴＵｓ 数目 ４２２
个，占总数的 ３３．９５％；油松⁃山杨混交林特有的细菌 ＯＴＵｓ 数目 ３８５ 个，占总数目的 １６．８４％，特有的真菌 ＯＴＵｓ
数目 ３２９ 个，占总数目的 ２８．１０％。
３．２　 贺兰山不同林分凋落物微生物群落多样性指数分析

利用 ＯＴＵ 数目开展细菌和真菌多样性指数的单因素方差分析，结果显示贺兰山不同林分间凋落物的细

菌和真菌多样性指数间差异无显著性，但是凋落物的微生物中真菌 Ｇｈａｏ１ 指数（丰度指数）、Ｓｈａｎｎｏｎ 指数（多
样性指数）均显著小于细菌，凋落物的微生物中真菌 ＰＤ ｗｈｏｌｅ ｔｒｅｅ 指数（系统发育多样性指数）显著大于细菌

（见表 ３）。

表 ３　 不同林分凋落物微生物群落多样性指数分析

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｌｉｔｔｅｒ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｔａｎｄｓ

微生物类别
Ｔｙｐｅｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｅ

不同凋落物
Ｌｉｔｔｅｒ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ

ｓｔａｎｄｓ

丰度指数
Ｇｈａｏ１

多样性指数
Ｓｈａｎｎｏｎ

系统发育多样性指数
ＰＤ ｗｈｏｌｅ ｔｒｅｅ

测序深度指数
Ｇｏｏｄｓ Ｃｏｖｅｒａｇｅ

细菌 Ｂａｃｔｅｒｉａ ＨＹ １７１２．６７±５２８．６３ａ ８．４６±１．０５ａ １５３．２６±３０．６３ａ ０．９８±０．０１ａ

ＨＳ １８０８．２１±２６１．１３ａ ８．９４±０．４７ａ １５５．２３±１７．４６ａ ０．９８±０ａ

ＨＪ １３８８．５±２２６．１３ａ ８．２±０．２６ａ １２１．９３±１８．８６ａ ０．９９±０ａ

真菌 Ｆｕｎｇｉ ＨＹ ９３５．０５±９２．５６ａ ４．９１±０．９ａ ２１７．４９±２３．４５ａ ０．９９±０ａ

ＨＳ ９３３．４９±１９１．７３ａ ４．５６±０．２７ａ ２１０．８３±４１．６ａ ０．９９±０ａ

ＨＪ ９１２．９６±９３．６８ａ ４．４３±０．４７ａ ２０３．２４±２９．２８ａ ０．９９±０ａ

　 　 表中同列的相同字母表示差异不显著（Ｐ＞０．０５）
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３．３　 贺兰山不同林分凋落物微生物群落组成分析

在各分类水平上检测 ３ 种林分凋落物的微生物群落组成，检测到细菌门 ３３ 个，纲 ４１ 个，目 ８９ 个，科 １６９
个，属 ３７７ 个；检测出真菌门 ７ 个，纲 ３３ 个，目 ６１ 个，科 １０８ 个，属 １４２ 个。 凋落物的微生物组成在不同林分

间差异较小，但是细菌群落组成的数量在各分类水平上均显著高于真菌群落组成数量，并且在门水平、属水平

上差异极显著。 细菌、真菌群落组成在各个分类水平上均表现为：油松⁃山杨混交林＜油松林＜青海云杉林（表
４），说明在 ３ 种林分中青海云杉林凋落物的微生物多样性最丰富。

表 ４　 不同林分凋落物的微生物群落结构

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｌｉｔｔｅｒ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｔａｎｄｓ

分类
Ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ

细菌 Ｂａｃｔｅｒｉａ 真菌 Ｆｕｎｇｉ

ＨＳ ＨＹ ＨＪ ＨＳ ＨＹ ＨＪ

门 Ｐｈｙｌｕｍ ３０ ２９ ２７ ７ ６ ６

纲 Ｃｌａｓｓ ４１ ４０ ３９ ２２ ２１ １９

目 Ｏｒｄｅｒ ８７ ８９ ７９ ５６ ５６ ５４

科 Ｆａｍｉｌｙ １６４ １５２ １３９ ９８ ９５ ９０

属 Ｇｅｎｕｓ ３５９ ３３４ ３１６ １２５ １１６ １０９

图 １　 不同林分凋落物细菌群落丰度前十的细菌门

Ｆｉｇ．１　 Ｔｈｅ ｔｏｐ ｔｅｎ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｐｈｙｌｕｍ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｏｒｅｓｔ ｌｉｔｔｅｒｓ

ＨＹ：天然油松林 Ｐｉｎｕｓ ｔａｂｕｌａｅｆｏｒｍｉｓ ｆｏｒｅｓｔ；ＨＳ：青海云杉林 Ｐｉｃｅａ ｃｒａｓｓｉｆｏｌｉａ ｆｏｒｅｓｔ ；ＨＪ：油松⁃山杨混交林 Ｍｉｘｅｄ ｆｏｒｅｓｔ ｏｆ Ｐｉｎｕｓ ｔａｂｕｌａｅｆｏｒｍｉｓ ａｎｄ

Ｐｏｐｕｌｕｓ ｄａｖｉｄｉａｎａ

门水平不同林分凋落物微生物优势菌群的差异表明，不同林分凋落物的微生物中细菌门类前十的丰度基本

相同（图 １），优势菌门为放线菌门 （ Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ） ２６． ６％、变形菌门 （Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ） ４５． ５５％、酸杆菌门

（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）２．７６％、拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）１９．９７％、共占 ９４．８８％。 油松林凋落物的细菌优势门类中绿弯菌门

变形菌门的丰度占比较高，青海云杉林凋落物的微生物中细菌门类的酸杆菌门丰度占比较高，针阔混交林凋落

物的微生物中放线菌门在中丰度占比较高。 相比而言，检测到的真菌门类较少（表 ５），仅占到 ３０％左右，在 ３
种林分凋落物的微生物中真菌主要存在于子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）２９．６８％、球囊菌门（Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ）０．００６％、
壶菌门（Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）０．００４％、毛霉菌门（Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ）０．０１９％。 子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）是贺兰山 ３ 种林

分的凋落物中最具优势菌门，而且显著高于其余菌门。 同时也发现，枝霉门（Ｂｌａｓｔｏｃｌａｄｉｏｍｙｃｏｔａ）是油松⁃山杨

混交林凋落物的特有菌门，隐真菌门（Ｒｏｚｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ）是青海云杉林和油松⁃山杨混交林凋落物的特有菌门。
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表 ５　 不同林分凋落物真菌群落丰度前十的细菌门占比 ／ ％

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｔｈｅ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｔｈｅ ｔｏｐ ｔｅｎ ｏｆ Ｆｕｎｇｉ Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｏｒｅｓｔ ｓｔａｎｄｓ

分类 Ｔａｘｏｎｏｍｙ ＨＳ ＨＹ ＨＪ 分类 Ｔａｘｏｎｏｍｙ ＨＳ ＨＹ ＨＪ

子囊菌门 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ ２８．３９３ ２４．１２１ ３６．５２９ 芽枝霉门 Ｂｌａｓｔｏｃｌａｄｉｏｍｙｃｏｔａ ０ ０ ０．００２

毛霉菌门 Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ ０．０１１ ０．０１５ ０．０３ 隐真菌门 Ｒｏｚｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ ０．００３ ０ ０．００１

球囊菌门 Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ ０．００４ ０．０１１ ０．００２ 单毛壶菌门 ＭｏｎｏｂｌｅｐＨａｒｏｍｙｃｏｔａ ０ ０ ０

壶菌门 Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ ０．００５ ０．００５ ０．００２ 其它 Ｏｔｈｅｒｓ ４０．２４６ ６８．６７ ５６．９６２

油壶菌门 Ｏｌｐｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ ０ ０ ０

在属水平分析不同林分凋落物微生物优势菌群的差异表明，细菌属丰度占比前十的有结核菌属

（Ｍｙｃｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）、鲸杆菌属（Ｃｅｔｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）、鞘氨醇单胞菌属（ＳｐＨｉｎｇｏｍｏｎａｓ）、假单胞菌属（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ）、薄
层菌 属 （ Ｈｙｍｅｎｏｂａｃｔｅｒ ）、 ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ＿ Ｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａｃｅａｅ 菌 属、 地 杆 菌 属 （ Ｐｅｄｏｂａｃｔｅｒ ）、 甲 基 杆 菌 属

（Ｍｅｔｈｙｌｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）、成对杆菌属（Ｄｙａｄｏｂａｃｔｅｒ）、内诺卡菌属（Ｎｏｃａｒｄｉｏｉｄｅｓ），其中薄层菌属、甲基杆菌属、地杆

菌属、内诺卡菌属、鞘氨醇单胞菌属、ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａｃｅａｅ 菌属为较具优势菌种，在不同林分间上述优

势菌属占比差异显著 （ Ｐ ＜ ０． ０５）。 在油松林中鞘氨醇单胞菌属、薄层菌属、甲基杆菌属、 ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ＿
Ｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａｃｅａｅ 菌属丰度占比最高，但是在青海云杉林凋落物中丰度占比最小；青海云杉林凋落物中特有的

优势菌属是地杆菌属，油松⁃山杨混交林凋落物中内诺卡菌属和结核菌属丰度占比最大（图 ２）。
不同林分间凋落物的微生物中，真菌群落丰度前十的占比差异较大，数据表明（图 ２），油松山杨混交林

２０．５９％、青海云杉林 １６．６３％、油松林 １．９９％。 青海云杉林凋落物中裸盖菇菌属（Ｐｓｉｌｏｃｙｂｅ）占比 １３．２２％、白僵

菌属（Ｂｅａｕｖｅｒｉａ）占比 ３．０８％，这两种菌属是极具优势均属；油松林凋落物中肉片齿菌属 （ Ｓｉｓｔｏｔｒｅｍａ）占比

１．３４％、Ｄｅｓｍａｚｉｅｒｅｌｌａ 占比 ０．１２％、丝盖伞属 （ Ｉｎｏｃｙｂｅ）占比 ０．１６％，这 ３ 种菌属是极具优势均属；油松⁃山杨混

交林凋落物中 Ｄｅｓｍａｚｉｅｒｅｌｌａ （占比 ２０．１７％）为极具优势菌属。
３．４　 贺兰山不同林分凋落物化学成分与组分分析

数据分析表明，贺兰山林分凋落物的化学成分与组分均存在差异（表 ６）。 有机碳（ＯＣ）是凋落物化学组

成的主要成分，３ 种林分中油松林凋落物 ＯＣ 含量占比达到 ３６％，其它化学组分（ＴＮ、ＴＫ、ＴＰ）占总质量的比值

较小（均小于 １％），并表现为 ＴＮ＞ＴＫ＞ＴＰ，油松林凋落物 Ｃ ／ Ｎ、Ｃ ／ Ｐ 高于其余两种林分的凋落物，且差异显著。
综合来看，ＯＣ、ＴＮ、ＴＫ 分别在油松林、油松⁃山杨混交林、青海云杉林凋落物中含量最高，且具差异显著性，青
海云杉林凋落物 Ｎ ／ Ｐ 低于其余两种林分凋落物，且差异显著。

表 ６　 不同林分的凋落物化学成分及组成

Ｔａｂｌｅ ６　 Ｃｈｅｍｉｃａｌ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｌｉｔｔｅｒ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｔａｎｄｓ
凋落物化学组成
Ｃｈｅｍｉｃａｌ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｌｉｔｔｅｒ ＨＳ ＨＹ ＨＪ

有机碳 ＯＣ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ２３０．００±９．９６ａ ３６０．３０±５２．１７ｂ ３１２．７０±７．８４ａｂ
全氮 ＴＮ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ９．１５±１．２５ａ ９．１６±０．７３ａ １１．８６±０．４６ｂ
全磷 ＴＰ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ３．４２±０．３２ａ ３．２７±０．２ａ ３．６１±０．１ａ
全钾 ＴＫ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ４．６６±０．１８ｂ ３．３９±０．６６ａ ３．５２±０．２３ａ
Ｃ ／ Ｎ ２５．１４±１．４５ａ ３９．３３±３．９１ｂ ２６．３７±０．１５ａ
Ｃ ／ Ｐ ６７．２５±０．４２ａ １１０．１８±０．９９ｂ ８６．６２±０．２４ａｂ
Ｎ ／ Ｐ ２．６８±０．２３ａ ２．８０±０．４９ａｂ ３．２９±０．０４ｂ

　 　 同行不同字母表示不同林分间差异显著（Ｐ＜０．０５）

３．５　 贺兰山不同林分凋落物微生物群落组成与环境因子的相关性

贺兰山 ３ 种林分凋落物的化学成分与细菌群落组成的 Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关性分析表明，在各分类水平丰度前

１０、丰度前 ３５ 进行比较，然后在分析结果中再次对丰度前 ３５ 的属水平上具有显著相关性的数据进行分析。
结果表明（图 ３），凋落物 ＯＣ 与苯基杆菌属（ＰＨｅｎｙｌｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）和、Ｉａｍｉａ 显著正相关，凋落物 ＯＣ 与丙酸杆菌

亚属（Ｆｒｉｅｄｍａｎｎｉｅｌｌａ）、黄杆菌属（Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）、成对杆菌属（Ｄｙａｄｏｂａｃｔｅｒ）、甲基杆菌属（Ｍｅｔｈｙｌｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）、
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图 ２　 不同林分凋落物微生物群落丰度前十的菌属

Ｆｉｇ．２　 Ｔｈｅ ｔｏｐ ｔｅｎ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｏｒｅｓｔ ｌｉｔｔｅｒｓ

Ｍａｓｓｉｌｉａ、Ｍｕｃｉｌａｇｉｎｉｂａｃｔｅｒ、ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａｃｅａｅ 具有显著或极显著负相关性；凋落物 ＴＮ 与苯基杆菌属

（ＰＨｅｎｙｌｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）具有显著正相关性，凋落物 ＴＮ 与黄杆菌属（Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）、ＴａｒｄｉｐＨａｇａ、Ｍｕｃｉｌａｇｉｎｉｂａｃｔｅｒ、
ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ｒｈｉｚｏｂｉａｃｅａｅ 具有显著或极显著负相关性；凋落物 ＴＫ 与黄杆菌属（Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）具有显著正相

关，与短单胞菌属（Ｂｒｅｖｕｎｄｉｍｏｎａｓ）具有极显著正相关性。 凋落物 ＴＰ 与短单胞菌属（Ｂｒｅｖｕｎｄｉｍｏｎａｓ）具有极显

著正相关性。
贺兰山不同林分凋落物的化学成分与凋落物的微生物真菌群落组成，丰度前 ３５ 的 Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关性分析

结果表明（见图 ４），凋落物 ＯＣ 与丝核菌属 （Ｏｌｉｖｅｏｎｉａ）、真菌属 （ Ｓｅｒｅｎｄｉｐｉｔａ）、Ｃｏｎｄｙｌｏｓｐｏｒａ、Ｄｅｓｍａｚｉｅｒｅｌｌａ、
Ｙａｍａｄａｍｙｃｅｓ 具显著或极显著负相关性；凋落物 ＴＮ 与丝核菌属（Ｏｌｉｖｅｏｎｉａ）、真菌属（Ｓｅｒｅｎｄｉｐｉｔａ）、蔓毛壳属

（Ｈｅｒｐｏｔｒｉｃｈｉａ）、盘双端毛孢属（Ｓｅｉｍａｔｏｓｐｏｒｉｕｍ）、Ｃｏｎｄｙｌｏｓｐｏｒａ 具显著或极显著负相关性；凋落物 ＴＰ 与黑星菌属

（Ｖｅｎｔｕｒｉａ）、蜡壳菌属（Ｓｅｂａｃｉｎａ）、Ｍｅｎｉｓｐｏｒｏｐｓｉｓ 具显著或极显著正相关性，与散斑菌属（ＬｏｐＨｏｄｅｒｍｉｕｍ）、Ｋｎｕｆｉａ、肉
片齿菌属（Ｓｉｓｔｏｔｒｅｍａ）具极显著负相关性（Ｐ＜０．０１）；凋落物 ＴＫ 与蔓毛壳属（Ｈｅｒｐｏｔｒｉｃｈｉａ）、丝核菌属（Ｏｌｉｖｅｏｎｉａ）、
Ｃｏｎｄｙｌｏｓｐｏｒａ 具显著或极显著负相关性，与散斑菌属（ＬｏｐＨｏｄｅｒｍｉｕｍ）、Ｋｎｕｆｉａ 具显著负相关性（Ｐ＜０．０１）。
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图 ３　 不同林分凋落物细菌群落属水平与环境因子的相关性分析

Ｆｉｇ．３　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｏｒｅｓｔ ｌｉｔｔｅｒｓ

图中*表示显著相关性（Ｐ＜０．０５），**表示极显著相关性（Ｐ＜０．０１）；ＯＣ：凋落物有机碳、ＴＮ：落物全氮、ＴＰ：凋落物全磷、ＴＫ：凋落物全钾

３．６　 贺兰山不同林分凋落物微生物多样性指数和环境因子冗余分析

贺兰山油松林和油松⁃山杨混交林凋落物的微生物多样性指数分别受 ＴＮ 和 ＴＫ 影响较大（图 ５），青海云

杉林凋落物的微生物多样性主要受凋落物 ＯＣ 和 ＴＰ 含量的影响。 综合分析表明，贺兰山不同林分凋落物 ＯＣ
对细菌和真菌多样性指数影响最为显著（Ｐ＝ ０．０１、Ｐ＝ ０．００２）（见图 ５）。
３．７　 贺兰山不同林分凋落物微生物生态网络分析

生态网络可视化图可显示各物种之间的相互关系，贺兰山不同林分凋落物的细菌生态网络图表明

（图 ６），油松林凋落物中具有最高连接度的细菌为 ＯＴＵ＿１１０（变形菌门）、ＯＴＵ＿１０９（放线菌门）真菌为 ＯＴＵ＿
２０７（未分类）、ＯＴＵ＿２４（未分类）。 青海云杉林凋落物中细菌 ＯＴＵ＿１０９（放线菌门）、ＯＴＵ＿１（变形菌门）具有最

高连接度，真菌 ＯＴＵ＿３３０（担子菌门）、ＯＴＵ＿４４９０（未分类）。 油松山杨混交林凋落物的微生物中，具有最高连

接度的细菌为 ＯＴＵ＿１０７６（放线菌门）、ＯＴＵ＿４（变形菌门），真菌为 ＯＴＵ＿２８８（未分类）、ＯＴＵ＿１０（子囊菌门）。
不同林分网络节点间连接线正负相关比接近 １，但是细菌节点间连接线负相关比例略大于正相关（图 ６），而
真菌则相反（图 ７）。

４　 讨论

许多学者研究表明，凋落物的细菌优势菌门为放线菌门、变形菌门、酸杆菌门和拟杆菌门，本研究中，贺兰

山 ３ 种林分的这四类细菌优势菌门占细菌总丰度达到 ９０％以上，与学者们的研究结论一致［２８－⁃３１］，贺兰山凋落

物中真菌优势菌门与其他区域森林凋落物中优势真菌门类群基本保持一致［３２］，但是在不同林分间凋落物的

细菌和真菌各优势菌门变化幅度较小，这说明凋落物的微生物群落多样性指数在不同林分间均无显著性差
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图 ４　 不同林分凋落物真菌群落属水平与环境因子相关性分析

Ｆｉｇ．４　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｌｅｖｅｌ ｏｆ Ｆｕｎｇｉ Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｏｒｅｓｔ ｌｉｔｔｅｒｓ

图中*表示具显著相关性（Ｐ＜０．０５），**表示具极显著相关性（Ｐ＜０．０１）

图 ５　 不同林分凋落物中微生物多样性指数和环境因子间冗余分析

Ｆｉｇ．５　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｏｒｅｓｔ ｓｔａｎｄｓ
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图 ６　 不同林分凋落物细菌生态网络图

Ｆｉｇ．６　 Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｎｅｔｗｏｒｋ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｌｉｔｔｅｒ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｏｒｅｓｔｓ

异，这与当前许多研究结果并不相同［３２⁃３４］。 贺兰山林区以青海云杉林和油松林作为相对稳定的森林类型，青

海云杉林具有长期郁闭、死地被物层厚等特点，其他树种不易侵入，是相对稳定的林分［１６］。 油松林由于其耐

旱及抵抗力较强的特点，在其它树种不易生长的贫瘠坡地上，稳定性也高。 因此，贺兰山森林植物物种多样性

偏低，枯落物来源单一，其成分绝大多数是油松、云杉的叶片凋落物。 这表明林分特征没有显著影响凋落物微

生物多样性和群落结构。
林下凋落物的分解过程是养分释放过程［３５］，不同林分凋落物因种类和质量有差别，引起凋落物的分解速

率不同，由此导致不同林分土壤 ＯＣ 等含量不同［１４⁃１５，２８］。 已有研究表明，凋落物有机碳含量与温度呈正相关，

与海拔梯度呈相关［１３，３５］。 本研究揭示贺兰山 ３ 种林分凋落物 ＯＣ 变化规律为油松林＞针阔混交林＞青海云杉
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图 ７　 不同林分凋落物真菌生态网络图

Ｆｉｇ．７　 Ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｎｅｔｗｏｒｋ ｍａｐ ｏｆ ｌｉｔｔｅｒ ｆｕｎｇｉ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｏｒｅｓｔ ｓｔａｎｄｓ

林。 这与贺兰山 ３ 种林分分布沿海拔梯度分布规律一致，３ 种林分凋落物 ＯＣ 含量随着海拔的升高依次递减。
细菌网络中核心节点大多属于变形菌门和放线菌门和拟杆菌门，真菌的核心节点则大多属于子囊菌门和

担子菌，同时这几类细菌和真菌在群落中相对丰度最高，这表明这几类细菌和真菌在凋落物中占有优势地位，
对贺兰山凋落物环境具有较强的适应性。 此外真菌网络中的许多核心节点，目前并无分类，却在微生物网络

的构建中发挥重要作用，将是下一步深入研究的重点。
微生物生态网络中的正相关边代表生态位一致或共生关系［３６］，而负相关意味着生态位不同或竞争关

系［３７］。 本研究揭示真菌间连线负相关数量略大于正相关，细菌则相反。 这是由于真菌个体数量少，个体较

大，生长速度较细菌慢，并且很多种类真菌可以在油松和青海云杉根部形成外生菌根，因此生态位不易重叠，
在生态网络中负相关比例较大［３８］。 反之细菌个体较小，数量多，生态位容易重叠，因此正相关比例较大。

许多研究揭示 ｐＨ、ＴＮ 和 ＳＯＣ 等环境因子对微生物群落结构影响较大［７⁃１０］，而 ＴＮ 有效性对微生物生长
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有抑制作用［１２］，本研究证明凋落物 ＴＮ 与多数细菌和全部真菌属具有显著或极显著的负相关关系，对微生物

的生长具有明显抑制作用。

５　 结论

贺兰山 ３ 种代表性林分天然油松林、青海云杉林以及油松与山杨混交林凋落物的细菌、真菌多样性指数

之间差异性均不显著，在多样性指数中真菌 ＰＤ ｗｈｏｌｅ ｔｒｅｅ 指数显著大于细菌，真菌 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数与 Ｇｈａｏ１ 指

数却显著小于细菌。
在门水平上贺兰山不同林分凋落物的微生物优势菌类差异不显著，但在属水平上差异显著，而且细菌差

异小于真菌，在各个分类水平上，凋落物细菌和真菌群落组成均表现为油松⁃山杨混交林＜青海云杉林＜青海云

杉林，说明 ３ 种林分凋落物微生物多样性在青海云杉林中最为丰富。
贺兰山油松林与油松⁃山杨混交林的微生物生态网络较复杂，细菌变形菌门、放线菌门和拟杆菌门，真菌

子囊菌门和担子菌，对凋落物环境更适应，对于维持微生物群落的稳定性具有重要作用。
油松林凋落物的 ＯＣ 含量最大、青海云杉林凋落物的 ＴＫ 含量最大、针阔混交林凋落物的 ＴＮ 含量最大，

且在贺兰山 ３ 种林分中差异显著，而油松林凋落物的 Ｃ ／ Ｎ、Ｃ ／ Ｐ 显著高于其他两种林分的凋落物，青海云杉林

凋落物 Ｎ ／ Ｐ 显著小于其他两种林分的凋落物，青海云杉林凋落物 Ｎ、Ｐ 含量差异最小。 贺兰山 ３ 种林分凋落

物 ＴＮ 与多数细菌和全部真菌属具显著或极显著负相关性，对微生物的生长具有明显抑制作用，凋落物 ＯＣ、
ＴＮ、ＴＰ、ＴＫ 是影响微生物群落组成和多样性的重要因素，其中 ＯＣ 与微生物群落多样性相关性最显著，是影

响凋落物细菌和真菌群落组成和多样性最主要的因子。
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