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自然增温对南亚热带森林土壤微生物群落与有机碳代
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摘要：基于海拔高度下降气温上升的关系，将模拟的生态系统（含植物和土壤）从高海拔整体移位至低海拔地区，实现自然增温

的效果。 通过对自然增温条件下土壤环境因子及其相关理化性质的动态监测，结合磷脂脂肪酸分析与宏基因组学方法，测定土

壤微生物群落结构以及与土壤有机碳分解相关基因丰度，探究自然增温对鼎湖山南亚热带山地常绿阔叶林土壤有机碳代谢的

影响及其微生物学机制。 结果表明：（１）增温处理显著改变了 ０—１０ ｃｍ 土壤温度与湿度：２０１６—２０１８ 年间土壤温度显著上升

２．４８℃，湿度显著下降 ２３．９３％。 （２）增温处理下，干季土壤有机碳含量与湿季土壤硝态氮含量显著降低，其他土壤理化因子无

显著变化。 （３）增温处理下，干季和湿季土壤微生物群落结构发生改变，且湿季变化显著。 土壤湿度是影响干季和湿季土壤微

生物群落结构变化的主要因子，解释了干季 ５０．２％的变异度与湿季 ７９．２％的变异度。 （４）宏基因组结果表示：增温抑制了干季

山地常绿阔叶林土壤有机碳代谢基因丰度，增强了湿季山地常绿阔叶林土壤有机碳代谢基因丰度。 以上结果表明，增温通过改

变土壤微生物生物量和群落结构以及有机碳代谢相关功能基因的丰度，最终影响南亚热带山地常绿阔叶林土壤有机碳代谢

过程。
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ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ ａｎｄ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ ｃａｒｂｏｎ ｃｙｃｌｉｎｇ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｃｌｉｍａｔｅ ｗａｒｍｉｎｇ； ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ； ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ； ｍｅｔａｇｅｎｏｍｉｃｓ； ｓｏｕｔｈ Ｃｈｉｎａ
ｓｕｂｔｒｏｐｉｃａｌ ｆｏｒｅｓｔ

自工业革命以来，大气二氧化碳（ＣＯ２）浓度不断攀升，随之引起的全球变暖也已经成为不争的事实［１］。
ＩＰＣＣ 报告指出，目前全球气温较工业革命前已经增加了 １℃，预计在 ２０３０—２０５２ 年间全球气温将升高

１．５℃ ［２］。 反过来，气温上升又加速了土壤碳的排放［３］。 土壤作为陆地生态系统最大的碳库，其碳储量超过了

植被和大气碳库的总和，土壤碳库的细微变化足以引起大气中温室气体浓度的巨大波动［４］。 因此，准确理解

土壤碳循环过程对增温的响应与适应机制，对合理预测未来全球变化背景下全球碳平衡格局的动态变化具有

重要意义。
大量的研究表明，模拟增温往往能提高土壤的呼吸速率，但其增加幅度因生态系统类型、增温方式和幅

度、增温季节以及持续时间的不同而存在巨大差异［５］。 也有研究指出，虽然增温可以在短期内刺激土壤碳的

排放，但随着时间的延长这种促进作用会慢慢减弱，表现出一定的适应性［６］；但对这种适应性的解释，目前尚

未达成共识［７］。 根据热动力学原理，化学结构不同的土壤有机碳各组分对温度的敏感性也不同［８］。 一般认

为惰性组分较活性组分更难分解，对增温的响应也更敏感［９—１０］。 然而，越来越多的证据显示，土壤有机碳对

增温的敏感性不仅仅取决于其化学组成，矿物颗粒的物理化学保护、微生物的生理特性和群落组成可能发挥

着更为重要的作用［１１—１２］。 Ａｌｌｉｓｏｎ 等［１３］认为土壤碳循环过程对增温的响应主要依赖于土壤微生物的组成和

活性，并提出在对气候变化过程进行预测时必须考虑土壤微生物的反馈作用。
土壤微生物以土壤有机碳为主要碳源进行物质代谢，并通过分泌酶参与土壤有机碳的解吸附、解聚、溶解

等分解过程［１１］。 增温可以通过影响土壤微生物的生理功能，甚至改变微生物群落组成，从而刺激或抑制土壤

碳的排放［１４］。 目前，关于增温背景下土壤微生物在土壤碳循环过程中的作用已有大量研究。 Ｚｈａｎｇ 等［１５］ 研

究发现，增温 ３ 年后土壤微生物生物量并没有显著变化，但真菌在群落中所占的比例较细菌有明显提高，降低

了土壤碳的排放（真菌的碳同化率较细菌更高）。 但 Ｆｒｅｙ 等［１６］在美国哈佛森林的增温实验结果表明，长期增

温（１２ 年）后土壤微生物中真菌的丰度降低了。 也有研究发现气温上升提高了真菌的活性，增强了微生物对

０６３ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４２ 卷　
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土壤有机碳的分解代谢［１７］。 Ｂｏｋｈｏｒｓｔ 等［１８］则发现增温导致的土壤湿度降低抑制了土壤微生物的活性，从而

减弱了微生物对土壤有机碳的代谢作用。 另外，其他的一些研究指出，增温对土壤微生物群落几乎没有影

响［１９—２０］。 显然，因气候条件、植被类型、土壤性质等的不同，不同研究中土壤微生物对增温的响应与适应机制

存在着差异。
受实验条件的限制，目前大部分的模拟增温实验都是在室内开展的，其研究结果能否适用于野外自然状

况还难以定论。 为数不多的野外研究也多集中于温带地区。 与温带相比，热带和亚热带地区温度的变化幅度

较小，适合生物生存的阈值区间也相对较窄，其生态系统的结构和功能可能更容易受到气候变化（特别是温

度变化）的影响［２１］。 因此，我们选择在南亚热带地区的鼎湖山森林，将模拟的生态系统（含植物和土壤）从高

海拔整体移位至低海拔地区形成自然增温的效果。 借助磷脂脂肪酸法（ＰＬＦＡｓ）和宏基因组测序等手段，探究

土壤微生物对增温的响应与适应机制，研究结果将有助于合理预测全球变暖背景下南亚热带森林土壤碳库的

动态变化。

１　 材料与方法

１．１　 试验地概况

研究样地位于鼎湖山国家级自然保护区。 保护区地属广东省肇庆市鼎湖区（２３°０９′Ｎ—２３°１１′Ｎ， １１２°３０′
Ｅ—１１２°３３′Ｅ），面积约 １１３３ ｈｍ２。 全年平均气温为 ２０．９℃，最高气温达到 ３８℃，最低气温为－０．２℃，年降雨量

１９２７ ｍｍ，４—９ 月为主要降雨季节，降雨量约占全年的 ８０％，干季（１０—次年 ３ 月）降雨量占全年降雨量的

２０％。 年平均蒸发量 １１１５ ｍｍ，年平均相对湿度 ８０．３％。 鼎湖山自然保护区属于低山丘陵地貌，构造线呈西

南—东北走向，最高峰“鸡笼山”海拔达到 １０００．３ ｍ，坡度平均为 ３０°—４５°［２２］。
不同海拔引起小气候的变化，使得不同海拔梯度上的森林类型不同。 海拔梯度自下而上分布主要森林类

型分别有季风常绿阔叶林、针阔叶混交林和山地常绿阔叶林。 季风常绿阔叶林优势物种为木荷（ Ｓｃｈｉｍａ
ｓｕｐｅｒｂａ）、红枝蒲桃（Ｓｙｚｙｇｉｕｍ ｒｅｈｄｅｒｉａｎｕｍ）、短序润楠（Ｍａｃｈｉｌｕｓ ｂｒｅｖｉｆｌｏｒａ）、红锥（Ｃａｓｔａｎｏｐｓｉｓ ｈｙｓｔｒｉｘ）、海南红豆

（Ｏｒｍｏｓｉａ ｐｉｎｎａｔａ）、九节（Ｐｓｙｃｈｏｔｒｉａ ａｓｉａｔｉｃａ）； 针阔叶混交林优势物种为木荷（ Ｓｃｈｉｍａ ｓｕｐｅｒｂａ）、红枝蒲桃

（Ｓｙｚｙｇｉｕｍ ｒｅｈｄｅｒｉａｎｕｍ）、短序润楠（Ｍａｃｈｉｌｕｓ ｂｒｅｖｉｆｌｏｒａ）、马尾松（Ｐｉｎｕｓ ｍａｓｓｏｎｉａｎａ）、红锥（Ｃａｓｔａｎｏｐｓｉｓ ｈｙｓｔｒｉｘ）、
山血 丹 （ Ａｒｄｉｓｉａ ｌｉｎｄｌｅｙａｎａ ）； 山 地 常 绿 阔 叶 林 优 势 物 种 为 木 荷 （ Ｓｃｈｉｍａ ｓｕｐｅｒｂａ ）、 红 枝 蒲 桃

（Ｓｙｚｙｇｉｕｍｒｅｈｄｅｒｉａｎｕｍ）、短序润楠（Ｍａｃｈｉｌｕｓｂｒｅｖｉｆｌｏｒａ）、鼠刺（ Ｉｔｅａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ）、密花树（Ｍｙｒｓｉｎｅｓｅｇｕｉｎｉｉ）、山血丹

（Ａｒｄｉｓｉａ ｌｉｎｄｌｅｙａｎａ）等［２３］。
１．２　 实验设计

１．２．１　 样地设置

增温样地建于 ２０１３ 年，在海拔 ６００ ｍ 的山地常绿阔叶林和海拔 ３０ ｍ 的季风常绿阔叶林，选择空旷地带，
分别建造 ３ 个开顶箱（ｏｐｅｎ－ｔｏｐ ｃｈａｍｂｅｒ， ＯＴＣ）。 每个 ＯＴＣ 方形坑长 ３ ｍ、宽 ３ ｍ、内径深 ０．８ ｍ，地下部分周

围用砖头砌墙，墙高于地面 ０．２ ｍ，以防止水和周围土壤元素的横向和垂直移动。 ＯＴＣ 的顶部和底部各有一

个出水孔，用来收集地表径流的土壤渗透水。 待修建完成，往 ＯＴＣ 方形坑内填入土壤。 土壤按照对应的层次

（０—２０、２０—４０、４０—７０ ｃｍ）收集，每个 ＯＴＣ 方形坑内土壤量为 ６．３ ｍ３。 ６ 个 ＯＴＣ 内土壤均采自于山地常绿

阔叶林的山地黄壤，所有土壤均按照对应的层次填埋于坑内。 在海拔 ６００ ｍ 的山地常绿阔叶林内选取年龄、
基茎和树高一致的优势树种苗木，在林内统一位置进行驯化后，移植到 ６ 个 ＯＴＣ 内［２２］。

本实验通过降低海拔梯度来模拟增温。 共设置两组 ＯＴＣ （ＯＴＣ１、ＯＴＣ２），每组设置 ３ 个重复。 设置在海

拔 ６００ ｍ 的 ＯＴＣ１ 为对照样地，设置在海拔 ３０ ｍ 的 ＯＴＣ２ 为增温样地（３．０±１．０）℃。 每个 ＯＴＣ 样地内种植植

物包括木荷 （ Ｓｃｈｉｍａ ｓｕｐｅｒｂａ）、红枝蒲桃 （ Ｓｙｚｙｇｉｕｍｒｅｈｄｅｒｉａｎｕｍ）、短序润楠 （Ｍａｃｈｉｌｕｓｂｒｅｖｉｆｌｏｒａ）、鼠刺 （ Ｉｔｅａ
ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ）、密花树（Ｍｙｒｓｉｎｅｓｅｇｕｉｎｉｉ）、山血丹（Ａｒｄｉｓｉａ ｌｉｎｄｌｅｙａｎａ） ［２３］。
１．２．２　 样品采集

分别于 ２０１７ 年 １２ 月（干季）和 ２０１８ 年 ６ 月（湿季）在上述 ＯＴＣ 样地进行两次土壤样品的采集。 采用五

１６３　 １ 期 　 　 　 胡明慧　 等：自然增温对南亚热带森林土壤微生物群落与有机碳代谢功能基因的影响 　
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点混合取样法，每次采样时选取较为分散的 ５ 个点混合成一个样品，取样前去除表层土壤的腐殖质、凋落物等

杂质，每个 ＯＴＣ 用内径 ５ ｃｍ 的土钻取表层土 ０—１０ ｃｍ，每个 ＯＴＣ 采集 ３ 个土壤样品。 采集的土壤样品立即

放入装有干冰的保温箱保存，尽快带回实验室进行分析处理。 挑除土壤中肉眼可见的根系和石砾后过 ２ ｍｍ
筛。 随后将土壤样品分为三份，一份放置阴凉处风干用于测定土壤基本理化性质；一份放置于冰箱内 ４℃保

存，用于土壤微生物生物量以及群落结构组成的测定；一份放置于冰箱内－８０℃保存，用于后续宏基因组测定

（将同一海拔梯度的 ３ 个 ＯＴＣ 样地样品混合成一份样品用于宏基因组测序）。
１．３　 样品测定

１．３．１　 土壤理化性质

土壤温、湿度数据来自 ＯＴＣ 样地观测设备的温、湿度传感器（传感器每隔一小时记录一次土壤温、湿度）。
采用重铬酸钾氧化⁃硫酸亚铁滴定法测定土壤有机碳；半微量凯氏定氮法测定土壤全氮，采用氢氟酸—高氯酸

消煮—钼锑抗比色法测定土壤全磷；土壤 ｐＨ 值的测定采用电极电位法，水土比为 ２．５：１；土壤硝态氮的测定

采用紫外分光光度法；土壤铵态氮的测定采用靛酚蓝比色法。 上述理化性质的测定方法参照鲁如坤［２４］ 和鲍

士旦［２５］。
１．３．２　 土壤微生物群落组成测定

采用磷脂脂肪酸法（ＰＬＦＡｓ）测定土壤不同种群微生物量，实验步骤参照 Ｂｏｓｓｉｏ 和 Ｓｃｏｗ［２６］ 的基础上稍作

改进。 称取 ８ ｇ 冻干土壤于 ３５ ｍＬ 离心管中，向离心管中加入 ５ ｍＬ 磷酸缓冲液、６ ｍＬ 三氯甲烷、１２ ｍＬ 甲醇

震荡提取后离心，离心液加入 １２ ｍＬ 三氯甲烷和 １２ ｍＬ 磷酸缓冲液后静置过夜，在 ３０—３２℃水浴中 Ｎ２吹干

后，用 ＳＥＰ 柱分离纯化，收集过柱的脂肪酸于试管内，在 ３２℃水浴中 Ｎ２浓缩后加入内标的正己烷溶解，最后

用气相色谱仪测定、结合 ＭＩＤＩ 软件系统鉴定分析。 微生物脂肪酸的浓度基于单个样品中的碳内标 １９：０ 的浓

度计算。 用 １４：０ ｉｓｏ、１４：０ ａｎｔｅｉｓｏ、１５：０ ｉｓｏ、１５：０ ａｎｔｅｉｓｏ、１６：０ ｉｓｏ、１７：０ ｉｓｏ、１７：０ ａｎｔｅｉｓｏ、１８：０ ｉｓｏ 表征革兰氏

阳性菌；用 １６：１ ω７ｃ、１７：１ ω８ｃ、１７：０ ｃｙｃｌｏ、１７：１ ω７ｃ １０⁃ｍｅｔｈｙｌ、１８：１ ω７ｃ 表征革兰氏阴性菌；革兰氏阳性菌和

革兰氏阴性菌丰度之和表征细菌；１６：１ ω５ｃ、１８：３ ω３ｃ、１８：２ ω６ｃ、１８：１ ω９ｃ 表征真菌；１６：１ ω５ｃ、１８：２ ｗ６ｃ 表

征丛枝菌根真菌；１６：０ １０⁃ｍｅｔｈｙｌ、１７：０ １０⁃ｍｅｔｈｙｌ、１８：０ １０⁃ｍｅｔｈｙｌ 表征放线菌［２７］。
１．３．３　 宏基因组测序分析

使用 ＰｏｗｅｒＳｏｉｌ ＤＮＡ Ｉｓｏｌａｔｉｏｎ Ｋｉｔ（ＭｏＢｉｏ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｉｅｓ， Ｃａｒｌｓｂａｄ， ＣＡ）试剂盒，提取土壤样品中的基因组

ＤＮＡ。 Ｑｕｂｉｔ 对 ＤＮＡ 浓度进行精确定量后，采用 １％琼脂糖凝胶电泳，检测样品 ＤＮＡ 质量。 检测合格的 ＤＮＡ
样品用 Ｃｏｖａｒｉｓ Ｓ２２０ 超声波破碎仪将基因组 ＤＮＡ 随机打断成 ３００ ｂｐ 左右的小片段，使用 Ａｇｅｎｃｏｕｒｔ ＡＭＰｕｒｅ
ＸＰ 试剂盒纯化打断产物。 将纯化后的打断产物使用 ＮＥＢＮｅｘｔ Ｕｌｔｒａ ＩＩ ＤＮＡ Ｌｉｂｒａｒｙ Ｐｒｅｐ Ｋｉｔ 试剂盒进行文库

构建，具体步骤及试剂参考试剂盒说明书。 文库构建完成后，先使用 Ｑｕｂｉｔ２．０ 进行初步定量，稀释文库至 ２
ｎｇ ／ ｕｌ。 随后使用 Ａｇｉｌｅｎｔ ２１００ 对文库的插入片段进行检测，插入片段符合预期后，使用 ｑＰＣＲ 方法对文库的

有效浓度进行准确定量（文库有效浓度＞３ ｎＭ），以保证文库质量。 质检合格的文库在 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ４０００ 平

台测序。
１．４　 数据分析

采用配对样本 ｔ 检验来分析增温对土壤温度和湿度的影响；采用单因素方差分析法，检验温度升高对干

湿季土壤基本理化因子以及微生物生物量的影响。 微生物群落结构响应温度升高的变化用主成分分析

（ＰＣＡ）检验。 显著性水平设为 Ｐ＜０．０５。 运用软件 Ｅｘｃｅｌ ２０１６，ＳＰＳＳ ２１．０，Ｓｉｇｍａｐｌｏｔ １４．０，Ｒ ３．６．３ 对上述数据

进行分析及作图处理。
宏基因组数据的处理，使用 ｆａｓｔｐ（ｖ０．２０．０）软件对序列（ｒｅａｄｓ） ３′端和 ５′端的接头（ａｄａｐｔｅｒ）序列进行质量

剪切，保留高质量的双端序列（ｐａｉｒ－ｅｎｄ ｒｅａｄｓ）和单端序列（ ｓｉｎｇｌｅ－ｅｎｄ ｒｅａｄｓ）。 所得优化序列用拼接软件

ＭＥＧＡＨＩＴ（１．１．２）进行拼接组装，过滤结果中 ３００ ｂｐ 以下的片段。 使用 ＭｅｔａＧｅｎｅ 对拼接结果中的序列重叠

群（ｃｏｎｔｉｇｓ）进行开放阅读框（ＯＲＦ）预测，用 ＣＤ－ＨＩＴ（ｖ４．６．１）对所有预测的基因序列进行聚类并构建非冗余
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基因集。 使用 ＳＯＡＰａｌｉｇｎｅｒ（ｖ２．２１）将测序数据与非冗余基因集进行比对，统计基因在对应样品中的丰度信

息。 使用 Ｄｉａｍｏｎｄ（ｖ０．８．３５）将预测得到的非冗余基因集与 ＫＥＧＧ 数据库进行比对，采用 Ｐａｔｈｗａｙ 对应的碳水

化合物代谢（Ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ）计算土壤有机碳代谢基因丰度；采用 ＥＣ 对应的基因丰度总和计算淀粉

酶（Ａｍｙｌａｓｅ）、纤维素酶（Ｃｅｌｌｕｌａｓｅ）、半纤维素酶（Ｈｅｍｉｃｅｌｌｕｌａｓｅ）、几丁质酶（Ｃｈｉｔｉｎａｓｅ）的基因丰度。

２　 结果

２．１　 土壤温湿度对增温的响应

增温处理显著改变了土壤温湿度，旱季增温效果更明显。 图 １ 可见，２０１６—２０１８ 年间，增温处理下，土壤

月平均温度在 ０—１０ ｃｍ 土层增加 ２．４８℃，增温效果显著（Ｐ＜０．０１）；土壤湿度在 ０—１０ ｃｍ 土层下降 ２３．９３％，
增温处理对土壤湿度影响显著（Ｐ＜０．０１）。 其中，在 ２０１７ 年 １０ 月至 ２０１８ 年 ３ 月（干季），增温处理使 ０—１０
ｃｍ 土层土壤温度上升 ２．８１℃ （Ｐ＜０．０５），土壤湿度下降 ２９．３１％ （Ｐ＜０．０１）；２０１８ 年 ４—９ 月（湿季），增温处理

使 ０—１０ ｃｍ 土层土壤温度上升 ２．２４℃ （Ｐ＜０．０５），土壤湿度下降 ２７．７４％ （Ｐ＜０．０１）。 采样当月（１２ 月）增温

处理使 ０—１０ ｃｍ 土层土壤温度上升 ４．１２℃ （Ｐ＜０．０１），湿度下降 ３６．１５％ （Ｐ＜０．０１）；６ 月增温处理使 ０—１０
ｃｍ 土层土壤温度上升 １．４７℃ （Ｐ＜０．０５），土壤湿度下降 １９．５２％ （Ｐ＜０．０５）。

图 １　 对照组和增温组 ０—１０ｃｍ 的月平均温度和湿度

Ｆｉｇ．１　 Ｍｏｎｔｈｌｙ ｍｅａｎ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ａｎｄ ｍｏｉｓｔｕｒｅ ｏｆ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｏｌ ａｎｄ ｔｈｅ ｗａｒｍｉｎｇ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｉｎ ｔｈｅ ｄｒｙ ａｎｄ ｗｅｔ ｓｅａｓｏｎ （ｆｒｏｍ Ｊａｎｕａｒｙ ２０１６ ｔｏ

Ｎｏｖｅｍｂｅｒ ２０１８）

２．２　 土壤理化性质对增温的响应

采用单因素方差分析检验土壤基本理化因子对增温的响应，由表 １ 可见，在干季中，土壤温度上升使土壤

有机碳（ＳＯＣ）含量显著降低（Ｐ＜０．０５），对土壤总氮（ＴＮ）、土壤总磷（ＴＰ）、ｐＨ、土壤硝态氮（ＮＯ－
３ ⁃Ｎ）、土壤铵

态氮（ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ）含量的影响不显著。 在湿季中，土壤温度上升显著降低了土壤硝态氮（ＮＯ－

３ ⁃Ｎ）含量（Ｐ＜０．０１），

对土壤有机碳（ＳＯＣ）、土壤总氮（ＴＮ）、土壤总磷（ＴＰ）、ｐＨ、土壤铵态氮（ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ）含量的影响不显著。

２．３　 不同种群微生物生物量对增温的响应

图 ２ 可见，增温对干湿季土壤总 ＰＬＦＡｓ、Ｂａｃｔｅｒｉａ、Ｆｕｎｇｉ、Ａｃｔ、ＡＭＦ、Ｇ＋ ／ Ｇ－的影响不显著。 干季总 ＰＬＦＡｓ、
Ｂａｃｔｅｒｉａ、Ａｃｔ、ＡＭＦ、Ｇ＋ ／ Ｇ－的绝对丰度随温度升高略有下降，Ｆｕｎｇｉ 的绝对丰度随温度增高略有上升，湿季土

壤总 ＰＬＦＡｓ、Ｂａｃｔｅｒｉａ、Ｆｕｎｇｉ、Ａｃｔ、ＡＭＦ 的绝对丰度随温度升高而上升，Ｇ＋ ／ Ｇ－随温度升高而下降。
如图 ３ 可见，在干季和湿季中，细菌相对丰度降低，真菌相对丰度上升，真菌细菌比值（Ｆｕｎｇｉ ／ Ｂａｃｔｅｒｉａ）增

加，且细菌、真菌、真菌细菌比值在湿季中变化显著。
由图 ４ 可见，在干季时，主成分轴分别解释了群落结构变异的 ７４．２％和 １８．５％，总解释度为 ９２．７％，增温和

对照组差异不显著（Ｐ＞０．０５）。 在湿季时，主成分轴分别解释了群落结构变异的 ６８．８％和 ２７．２％，总解释度为
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９６％，增温和对照组差异显著（Ｐ＜０．０５）。

表 １　 增温对干湿季土壤理化性质的影响

Ｔａｂｌｅ １　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｗａｒｍｉｎｇ ｏｎ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｄｒｙ ａｎｄ ｗｅｔ ｓｅａｓｏｎｓ

季节
Ｓｅａｓｏｎｓ

因子
Ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ

处理 Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ 统计值 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ｖａｌｕｅｓ

对照 Ｃｏｎｔｒｏｌ 增温 Ｗａｒｍｉｎｇ Ｆ Ｐ

干季 Ｄｒｙ ｓｅａｓｏｎ ＳＯＣ ／ （ｇ ／ ｋｇ） １４．４７±０．８９ １１．０１±１．８５ ８．６０３ ０．０４３∗

ＴＮ ／ （ｇ ／ ｋｇ） １．２８±０．１ １．０２±０．１９ ４．４３６ ０．１０３

ＴＰ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ０．２２±０．０２ ０．２５±０．０５ ０．５６ ０．４９６

ｐＨ ４．３３±０．０５ ４．３４±０．０５ ０．００７ ０．９３７

ＮＯ－
３ ⁃Ｎ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） ３．０９±０．３５ ３．１１±０．２５ ０．００６ ０．９４２

ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） ７．０８±１．２ １０．４９±２．５８ ４．３２ ０．１０６

湿季 Ｗｅｔ ｓｅａｓｏｎ ＳＯＣ ／ （ｇ ／ ｋｇ） １６．９３±０．８８ １５．４１±３ ０．７１２ ０．４４６

ＴＮ ／ （ｇ ／ ｋｇ） １．０９±０．０６ １．２４±０．２９ ０．７４９ ０．４３６

ＴＰ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ０．２９±０．０２ ０．３０±０．０６ ０．０９ ０．７７９

ｐＨ ４．０２±０．０３ ４．２１±０．１３ ６．７０１ ０．０６１

ＮＯ－
３ ⁃Ｎ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） ６．０８±０．４２ ２．８５±１．５ １２．８３ ０．０２３∗

ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） ５．７０±０．７４ ５．４５±０．５３ ０．２３６ ０．６５２

　 　 ｎ＝ ３， ∗， Ｐ＜０．０５；ＳＯＣ：土壤有机碳 ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ；ＴＮ：全氮 ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＴＰ：全磷 ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；ＮＯ－
３ ⁃Ｎ：硝态氮 ａｍｍｏｎｉａ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；

ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ：铵态氮 ｎｉｔｒａｔｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ

图 ２　 增温对干湿季微生物磷脂脂肪酸含量影响

Ｆｉｇ．２　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｗａｒｍｉｎｇ ｏｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄｓ （ＰＬＦＡｓ） ｃｏｎｔｅｎｔ ｉｎ ｔｈｅ ｄｒｙ ａｎｄ ｗｅｔ ｓｅａｓｏｎｓ

ＲＤＡ 分析结果表明（图 ５），土壤湿度为影响干季和湿季土壤微生物群落结构的主要因素。 在干季中，第
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图 ３　 增温对干湿季微生物相对丰度影响

Ｆｉｇ．３　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｗａｒｍｉｎｇ ｏｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｉｎ ｔｈｅ ｄｒｙ ａｎｄ ｗｅｔ ｓｅａｓｏｎｓ

图 ４　 干湿季土壤微生物群落结构的主成分分析

Ｆｉｇ．４　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｉｎ ｔｈｅ ｄｒｙ ａｎｄ ｗｅｔ ｓｅａｓｏｎｓ

１ 轴和第 ２ 轴分别解释土壤微生物群落结构变化的 ９１．３％和 ６．３％，土壤湿度能解释群落结构变异的度为

５０．２％（Ｐ＞０．０５）；湿季中，第 １ 轴和第 ２ 轴分别解释土壤微生物群落结构变化的 ９２．５％和 ６．５％，土壤温度能解

释群落结构变异的度为 ７９．２％（Ｐ＜０．０５）。
２．４　 增温对碳代谢功能基因的影响

土壤碳循环功能基因分析结果表明（图 ６），在干季和湿季中，增温处理下淀粉酶、纤维素酶、半纤维素酶、
几丁质酶基因丰度高于对照组。 干季中增温处理使土壤总有机碳代谢基因丰度略有降低，湿季中增温处理使

土壤总有机碳代谢基因丰度上升。 在干季中，与对照组相比，增温处理下淀粉酶、纤维素酶、半纤维素酶、几丁

质酶基因丰度分别上升了 ３．１８％、８．７８％、８．９９％、１２．８４％，总有机碳代谢基因丰度下降了 ０．１４％。 在湿季中，
增温处理使土壤淀粉酶、纤维素酶、半纤维素酶、几丁质酶基因丰度增加，与对照组相比，增温处理下淀粉酶、
纤维素酶、半纤维素酶、几丁质酶等基因丰度分别上升了 ９．６４％、７．０４％、３．５１％、０．５２％，土壤总有机碳代谢基

因丰度上升了 ９．９２％。 在干季和湿季中，纤维素酶基因丰度占总有机碳代谢基因丰度比例最高，分别为１．３５％
和 １．４７％。
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图 ５　 干湿季微生物 ＰＬＦＡｓ数据与环境因子 ＲＤＡ 分析

Ｆｉｇ．５　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＰＬＦＡｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓｉｎ ｔｈｅ ｄｒｙ ａｎｄ ｗｅｔ ｓｅａｓｏｎｓ

Ｂ：细菌 Ｂａｃｔｅｒｉａ； Ｆｕｎｇｉ： 真菌； Ｇ ＋： 革兰氏阳性菌 Ｇｒａｍ⁃ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ； Ｇ －： 革 兰 氏 阴 性 菌 Ｇｒａｍ⁃ｎｅｇａｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ； ＡＣＴ： 放 线 菌

Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅｓ；ＡＭＦ：丛枝菌根真菌 Ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇｉ；ＳＴ：土壤温度 Ｓｏｉｌ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ；ＳＭ：土壤湿度 Ｓｏｉｌ ｍｏｉｓｔｕｒｅ；ＳＯＣ：土壤有机碳

Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ；ＴＮ：土壤全氮 Ｔｏｔａｌ ｓｏｉｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＴＰ：土壤全磷 Ｔｏｔａｌ ｓｏｉｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ：铵态氮 Ａｍｍｏｎｉｕｍ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＮＯ－

３ ⁃Ｎ：硝态氮

Ｎｉｔｒａｔｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ

图 ６　 增温对干湿季土壤有机碳代谢功能基因绝对丰度影响

Ｆｉｇ．６　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｗａｒｍｉｎｇ ｏｎ ａｂｓｏｌｕｔｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｓｏｉｌ ｃａｒｂｏｎ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｄｒｙ ａｎｄ ｗｅｔ ｓｅａｓｏｎｓ

纵坐标表示基因注释到 ｋｏ （直系同源蛋白）的数目

６６３ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４２ 卷　
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３　 讨论

３．１　 增温对土壤不同种群微生物量的影响

　 　 本实验中，干季增温抑制了细菌的生长，促进了真菌的生长，ＲＤＡ 分析结果显示这种变化与土壤湿度有

关。 本实验干季增温使土壤含水量显著下降了 ２４．９９％，采样当月（１２ 月）更是下降了 ３６．１５％ （图 １），显然，
干季增温加剧了土壤水分的限制，影响了细菌的生长，Ｓｏｗｅｒｂｙ 等研究了横跨南北欧的四种欧石楠丛生的生态

系统土壤微生物和酶活性，结果表明干旱（水分限制）和气温上升降低了土壤微生物活性［２８］。 与细菌相比，
真菌对温度升高引起的水分胁迫有更强的抵抗力［１５］，而含水量的降低使土壤通透性增加，有利于更依赖氧气

生长的真菌［２９］，由于它们的丝状性质，对较高的土壤温度更有耐受性［３０］，这在本实验增温条件下土壤真菌生

物量增加这一结果得到验证。 尽管增温提高了真菌生物量，但其在土壤微生物占比较低，最终导致干季增温

降低了土壤微生物总 ＰＬＦＡｓ。
湿季增温促进了土壤几乎所有微生物的生长（图 ２），微生物群落内真菌 ／细菌比值显著增加，ＲＤＡ 分析

结果显示这种变化与土壤温度和湿度有关。 本实验湿季对照处理 ＯＴＣ 样地土壤 （１０ ｃｍ） 平均温度约

２３．６２℃，平均含水量约 ２０．５０％ （图 １），是微生物极为适宜的生长环境，增温促进了微生物的生长，这与许多

研究结果相一致［１５，３１］。 湿季增温虽然使土壤含水量显著下降了 ２７．７４％，但仍保持有 １５％的含水量（图 １），显
然，在这样的水分含量条件，温度增加对土壤微生物的影响远大于水分含量的下降（图 ５）。 在本实验中，无论

是在增温条件下还是对照样地，土壤微生物生物量均是旱季高于湿季（图 ２），这与植物生长对养分的需求密

切相关。 有研究表明，温度升高可能通过促进作物生长而加剧根系与微生物之间的养分竞争，利于作物对养

分的吸收，导致土壤中微生物生活所需的养分匮乏，进而限制微生物的生长［３２］。 本实验地的湿季（４—９ 月）
正是植物生长最旺盛的季节，对养分需求更大，加剧了植物根系生长与微生物对养分需求的竞争。 本实验前

期研究也表明，增温显著增加了土壤自养呼吸（根呼吸）对土壤总呼吸的贡献率，而且湿季显著高于旱季［３３］，
这一结论用本实验的结果得到了合理的解释。 也有研究结果表明增温使真菌与细菌 ＰＬＦＡｓ 比值降低［３４］，或
无明显变化［３５］，说明土壤微生物对增温的响应规律存在不确定性，仍有待更多的实验研究加以揭示。

３．２　 增温对土壤碳代谢基因影响

已有研究表明土壤胞外酶活性可由微生物相关功能基因丰度得到反映［３６］。 本实验结果显示干季和湿季

土壤中纤维素酶基因丰度随温度升高而上升，这说明增温提升了土壤纤维素酶活性，这是因为土壤真菌丰度

的增加，促进了纤维素酶分泌，加速了土壤难降解有机质的分解。 Ｆｅｎｇ 等［３７］在美国俄克拉荷马州中部进行的

１２ 年增温实验表明，增温显著增加了土壤纤维素降解的微生物功能基因的丰度，这与我们研究结果相同。
干季增温降低了土壤微生物生物量，抑制了土壤微生物生长，土壤有机碳代谢基因丰度下降，而实验结果

表明土壤有机碳含量随增温处理显著降低。 这是因为增温加剧了干季土壤含水量的限制作用（干季土壤湿

度显著下降 ２４．９９％），影响了分解过程中的生物化学反应以及土壤微生物群落结构，间接降低土壤微生物的

分解作用［３８］，减少了通过微生物分解作用归还到土壤的有机碳数量。 在湿季的研究中，土壤总有机碳代谢基

因丰度随温度升高而增加，微生物总 ＰＬＦＡｓ 量也有所上升。 这是因为湿季土壤温度和含水量较高，有利于微

生物的生长，增温进一步促进了微生物的活性。 此外，湿季是植物的生长季节，增温促进植物的生长，植物根

系更趋活跃，根系分泌物的增加有利于土壤微生物的繁殖。 微生物活性的提高加速了有机质的分解，增加了

土壤有机碳的淋溶和归还［３９］，进一步丰富了土壤微生物的碳源，使得细菌和真菌丰富度随温度升高而增加，
土壤有机碳代谢能力增强。 ＭａｃＤｏｎａｌｄ 等［４０］研究结果表明，土壤温度上升会加速土壤微生物呼吸速率和溶解

的有机碳淋溶，从而导致土壤中有机碳的损失。 Ｎｏｔｔｉｎｇｈａｍ 等［４１］通过对秘鲁热带森林进行 ５ 年的增温实验发

现温度每升高 １℃，土壤有机碳含量下降 ４％，土壤微生物群落结构发生变化。 在土壤含水量较大时，温度对

土壤有机碳分解速率的提升作用较为明显［４２］，加剧了土壤有机碳的流失。

７６３　 １ 期 　 　 　 胡明慧　 等：自然增温对南亚热带森林土壤微生物群落与有机碳代谢功能基因的影响 　
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４　 结论

本研究依托于鼎湖山南亚热带山地常绿阔叶林，将模拟的生态系统（含植物和土壤）从高海拔整体移位

至低海拔地区形成自然增温的效果。 借助磷脂脂肪酸法（ＰＬＦＡｓ）和宏基因组测序等手段，探究土壤微生物对

增温的响应与适应机制。 主要结论如下：增温处理显著增加了干湿季的土壤温度，显著降低了干湿季的土壤

湿度，显著降低了干季土壤有机碳含量与湿季土壤硝态氮含量，对其他土壤理化因子作用不显著；增温处理改

变干湿季土壤微生物生物量及其群落结构，土壤铵态氮是影响干季土壤微生物群落变化的关键因子，温度是

影响湿季土壤微生物群落变化的关键因子；增温抑制了干季山地常绿阔叶林土壤有机碳代谢基因丰度，增强

了湿季山地常绿阔叶林土壤有机碳代谢基因丰度。 气候变暖通过改变土壤微生物群落结构及其有机碳代谢

功能基因丰度，影响微生物对土壤碳库的矿化作用，最终影响南亚热带山地常绿阔叶林土壤有机碳代谢过程。

参考文献（Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓ）：

［ １ ］　 方精云， 朱江玲， 石岳． 生态系统对全球变暖的响应． 科学通报， ２０１８， ６３（２）： １３６⁃１４０．

［ ２ ］ 　 Ｋｕｍａｒ Ｒ， Ｓｈａｒｍａ Ａ Ｋ． Ａ ｒｅｖｉｅｗ ｏｆ ａｔｍｏｓｐｈｅｒｉｃ ｃｈａｎｇｅｓ ａｍｉｄｓｔ ｃｏｖｉｄ１９ ｐａｎｄｅｍｉｃ ｉｎ ｔｈｅ ｌｉｇｈｔ ｏｆ ＩＰＣＣ ｓｐｅｃｉａｌ ｒｅｐｏｒｔ ２０１８ ａｎｄ ｃｏｐ２４ ｃｏｎｆｅｒｅｎｃｅ．

Ｕｔｔａｒ Ｐｒａｄｅｓｈ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｚｏｏｌｏｇｙ， ２０２０， ４１（１４）： １⁃８．

［ ３ ］ 　 Ｐｒｉｅｓ Ｃ Ｅ Ｈ， Ｃａｓｔａｎｈａ Ｃ， Ｐｏｒｒａｓ Ｒ Ｃ， Ｔｏｒｎ Ｍ Ｓ． Ｔｈｅ ｗｈｏｌｅ⁃ｓｏｉｌ ｃａｒｂｏｎ ｆｌｕｘ ｉｎ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ｗａｒｍｉｎｇ． Ｓｃｉｅｎｃｅ， ２０１７， ３５５（６３３２）： １４２０⁃１４２３．

［ ４ ］ 　 Ｌｅｈｍａｎｎ Ｊ， Ｋｌｅｂｅｒ Ｍ． Ｔｈｅ ｃｏｎｔｅｎｔｉｏｕｓ ｎａｔｕｒｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ． Ｎａｔｕｒｅ， ２０１５， ５２８（７５８０）： ６０⁃６８．

［ ５ ］ 　 黄锦学， 熊德成， 刘小飞， 杨智杰， 谢锦升， 杨玉盛． 增温对土壤有机碳矿化的影响研究综述． 生态学报， ２０１７， ３７（１）： １２⁃２４．

［ ６ ］ 　 Ｂｒａｄｆｏｒｄ Ｍ Ａ， Ｄａｖｉｅｓ Ｃ Ａ， Ｆｒｅｙ Ｓ Ｄ， Ｍａｄｄｏｘ Ｔ Ｒ， Ｍｅｌｉｌｌｏ Ｊ Ｍ， Ｍｏｈａｎ Ｊ Ｅ， Ｒｅｙｎｏｌｄｓ Ｊ Ｆ， Ｔｒｅｓｅｄｅｒ Ｋ Ｋ， Ｗａｌｌｅｎｓｔｅｉｎ Ｍ Ｄ． Ｔｈｅｒｍａｌ ａｄａｐｔａｔｉｏｎ

ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｒｅｓｐｉｒａｔｉｏｎ ｔｏ ｅｌｅｖａｔｅｄ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ． Ｅｃｏｌｏｇｙ Ｌｅｔｔｅｒｓ， ２００８， １１（１２）： １３１６⁃１３２７．

［ ７ ］ 　 陈龙飞， 何志斌， 杜军， 杨军军， 朱喜． 土壤碳循环主要过程对气候变暖响应的研究进展． 草业学报， ２０１５， ２４（１１）： １８３⁃１９４．

［ ８ ］ 　 Ｗａｇａｉ Ｒ， Ｋｉｓｈｉｍｏｔｏ⁃Ｍｏ Ａ Ｗ， Ｙｏｎｅｍｕｒａ Ｓ， Ｓｈｉｒａｔｏ Ｙ， Ｈｉｒａｄａｔｅ Ｓ， Ｙａｇａｓａｋｉ Ｙ． Ｌｉｎｋｉｎｇ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙ ｏｆ ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ

ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｔｏ ｉｔｓ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ， ａｃｃｅｓｓｉｂｉｌｉｔｙ， ａｎｄ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙ． Ｇｌｏｂａｌ Ｃｈａｎｇｅ Ｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１３， １９（４）： １１１４⁃１１２５．

［ ９ ］ 　 Ｃｏｎａｎｔ Ｒ Ｔ， Ｓｔｅｉｎｗｅｇ Ｊ Ｍ， Ｈａｄｄｉｘ Ｍ Ｌ， Ｐａｕｌ Ｅ Ａ， Ｐｌａｎｔｅ Ａ Ｆ， Ｓｉｘ Ｊ． Ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｗａｒｍｉｎｇ ｓｈｏｗｓ ｔｈａｔ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙ

ｉｎｃｒｅａｓｅｓ ｗｉｔｈ ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ ｒｅｃａｌｃｉｔｒａｎｃｅ． Ｅｃｏｌｏｇｙ， ２００８， ８９（９）： ２３８４⁃２３９１．

［１０］ 　 Ｈｏｐｋｉｎｓ Ｆ Ｍ， Ｔｏｒｎ Ｍ Ｓ， Ｔｒｕｍｂｏｒｅ Ｓ Ｅ． Ｗａｒｍｉｎｇ ａｃｃｅｌｅｒａｔｅｓ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｄｅｃａｄｅｓ⁃ｏｌｄ ｃａｒｂｏｎ ｉｎ ｆｏｒｅｓｔ ｓｏｉｌｓ． Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｎａｔｉｏｎａｌ

Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｕｎｉｔｅｄ Ｓｔａｔｅｓ ｏｆ Ａｍｅｒｉｃａ， ２０１２， １０９（２６）： Ｅ１７５３⁃Ｅ１７６１．

［１１］ 　 Ｃｏｎａｎｔ Ｒ Ｔ， Ｒｙａｎ Ｍ Ｇ， Ａｇｒｅｎ Ｇ Ｉ， Ｂｉｒｇｅ Ｈ Ｅ， Ｄａｖｉｄｓｏｎ Ｅ Ａ， Ｅｌｉａｓｓｏｎ Ｐ Ｅ， Ｅｖａｎｓ Ｓ Ｅ， Ｆｒｅｙ Ｓ Ｄ， Ｇｉａｒｄｉｎａ Ｃ Ｐ， Ｈｏｐｋｉｎｓ Ｆ Ｍ， Ｈｙｖöｎｅｎ Ｒ，

Ｋｉｒｓｃｈｂａｕｍ Ｍ Ｕ Ｆ， Ｌａｖａｌｌｅｅ Ｊ Ｍ， Ｌｅｉｆｅｌｄ Ｊ， Ｐａｒｔｏｎ Ｗ Ｊ， Ｓｔｅｉｎｗｅｇ Ｊ Ｍ， Ｗａｌｌｅｎｓｔｅｉｎ Ｍ Ｄ， Ｗｅｔｔｅｒｓｔｅｄｔ Ｊ Å Ｍ， Ｂｒａｄｆｏｒｄ Ｍ Ａ． Ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ａｎｄ

ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｒａｔｅｓ⁃ｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｏｆ ｃｕｒｒｅｎｔ ｋｎｏｗｌｅｄｇｅ ａｎｄ ａ ｗａｙ ｆｏｒｗａｒｄ． Ｇｌｏｂａｌ Ｃｈａｎｇｅ Ｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１１， １７（１１）： ３３９２⁃３４０４．

［１２］ 　 Ｄｕｎｇａｉｔ Ｊ Ａ Ｊ， Ｈｏｐｋｉｎｓ Ｄ Ｗ， Ｇｒｅｇｏｒｙ Ａ Ｓ， Ｗｈｉｔｍｏｒｅ Ａ Ｐ． Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ ｔｕｒｎｏｖｅｒ ｉｓ ｇｏｖｅｒｎｅｄ ｂｙ ａｃｃｅｓｓｉｂｉｌｉｔｙ ｎｏｔ ｒｅｃａｌｃｉｔｒａｎｃｅ． Ｇｌｏｂａｌ

Ｃｈａｎｇｅ Ｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１２， １８（６）： １７８１⁃１７９６．

［１３］ 　 Ａｌｌｉｓｏｎ Ｓ Ｄ， Ｗａｌｌｅｎｓｔｅｉｎ Ｍ Ｄ， Ｂｒａｄｆｏｒｄ Ｍ Ａ． Ｓｏｉｌ⁃ｃａｒｂｏｎ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ｗａｒｍｉｎｇ ｄｅｐｅｎｄｅｎｔ ｏｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙ． Ｎａｔｕｒｅ Ｇｅｏｓｃｉｅｎｃｅ， ２０１０， ３

（５）： ３３６⁃３４０．

［１４］ 　 Ｓｉｎｇｈ Ｂ Ｋ， Ｂａｒｄｇｅｔｔ Ｒ Ｄ， Ｓｍｉｔｈ Ｐ， Ｒｅａｙ Ｄ Ｓ． Ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ａｎｄ ｃｌｉｍａｔｅ ｃｈａｎｇｅ： ｔｅｒｒｅｓｔｒｉａｌ ｆｅｅｄｂａｃｋｓ ａｎｄ ｍｉｔｉｇａｔｉｏｎ ｏｐｔｉｏｎｓ． Ｎａｔｕｒｅ Ｒｅｖｉｅｗｓ

Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１０， ８（１１）： ７７９⁃７９０．

［１５］ 　 Ｚｈａｎｇ Ｗ， Ｐａｒｋｅｒ Ｋ Ｍ， Ｌｕｏ Ｙ， Ｗａｎ Ｓ， Ｗａｌｌａｃｅ Ｌ Ｌ， Ｈｕ Ｓ． Ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｔｏ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｗａｒｍｉｎｇ ａｎｄ ｃｌｉｐｐｉｎｇ ｉｎ ａ ｔａｌｌｇｒａｓｓ ｐｒａｉｒｉｅ．

Ｇｌｏｂａｌ Ｃｈａｎｇｅ Ｂｉｏｌｏｇｙ， ２００５， １１（２）： ２６６⁃２７７．

［１６］ 　 Ｆｒｅｙ Ｓ Ｄ， Ｄｒｉｊｂｅｒ Ｒ， Ｓｍｉｔｈ Ｈ， Ｍｅｌｉｌｌｏ Ｊ． Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ， ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｃａｐａｃｉｔｙ， ａｎｄ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｆｔｅｒ １２ ｙｅａｒｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｗａｒｍｉｎｇ． Ｓｏｉｌ

Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ， ２００８， ４０（１１）： ２９０４⁃２９０７．

［１７］ 　 杨林， 陈亚梅， 和润莲， 邓长春， 刘军伟， 刘洋． 高山森林土壤微生物群落结构和功能对模拟增温的响应． 应用生态学报， ２０１６， ２７（９）：

２８５５⁃２８６３．

［１８］ 　 Ｂｏｋｈｏｒｓｔ Ｓ， Ｂｊｅｒｋｅ Ｊ Ｗ， Ｍｅｌｉｌｌｏ Ｊ， Ｃａｌｌａｇｈａｎ Ｔ Ｖ， Ｐｈｏｅｎｉｘ Ｇ Ｋ． Ｉｍｐａｃｔｓ ｏｆ ｅｘｔｒｅｍｅ ｗｉｎｔｅｒ ｗａｒｍｉｎｇ ｅｖｅｎｔｓ ｏｎ ｌｉｔｔｅｒ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｉｎ ａ ｓｕｂ⁃Ａｒｃｔｉｃ

ｈｅａｔｈｌａｎｄ． Ｓｏｉｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ， ２０１０， ４２（４）： ６１１⁃６１７．

［１９］ 　 Ｚｈｏｕ Ｘ Ｑ， Ｃｈｅｎ Ｃ Ｒ， Ｗａｎｇ Ｙ Ｆ， Ｘｕ Ｚ Ｈ， Ｄｕａｎ Ｊ Ｃ， Ｈａｏ Ｙ Ｂ， Ｓｍａｉｌｌ Ｓ． Ｓｏｉｌ ｅｘｔｒａｃｔａｂｌｅ ｃａｒｂｏｎ ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ， ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ａｎｄ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ

ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｉｎ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ｗａｒｍｉｎｇ ａｎｄ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ ｉｎ ａ ｓｅｍｉａｒｉｄ Ｉｎｎｅｒ Ｍｏｎｇｏｌｉａｎ ｇｒａｓｓｌａｎｄ． Ｇｅｏｄｅｒｍａ， ２０１３， ２０６： ２４⁃３１．

［２０］ 　 Ｚｈｏｕ Ｇ Ｙ， Ｇｕａｎ Ｌ Ｌ， Ｗｅｉ Ｘ Ｈ， Ｚｈａｎｇ Ｄ Ｑ， Ｚｈａｎｇ Ｑ Ｍ， Ｙａｎ Ｊ Ｈ， Ｗｅｎ Ｄ Ｚ， Ｌｉｕ Ｊ Ｘ， Ｌｉｕ Ｓ Ｇ， Ｈｕａｎｇ Ｚ Ｌ， Ｋｏｎｇ Ｊ Ｈ， Ｍｏ Ｊ Ｍ， Ｙｕ Ｑ Ｆ．

８６３ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４２ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

Ｌｉｔｔｅｒｆａｌｌ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ａｌｏｎｇ ｓｕｃｃｅｓｓｉｏｎａｌ ａｎｄ ａｌｔｉｔｕｄｉｎａｌ ｇｒａｄｉｅｎｔｓ ｏｆ ｓｕｂｔｒｏｐｉｃａｌ ｍｏｎｓｏｏｎ ｅｖｅｒｇｒｅｅｎ ｂｒｏａｄｌｅａｖｅｄ ｆｏｒｅｓｔｓ ｉｎ Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ， Ｃｈｉｎａ． Ｐｌａｎｔ

Ｅｃｏｌｏｇｙ， ２００７， １８８（１）： ７７⁃８９．

［２１］ 　 Ｗｒｉｇｈｔ Ｓ Ｊ， Ｍｕｌｌｅｒ⁃Ｌａｎｄａｕ Ｈ Ｃ， Ｓｃｈｉｐｐｅｒ Ｊ． Ｔｈｅ ｆｕｔｕｒｅ ｏｆ ｔｒｏｐｉｃａｌ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｎ ａ ｗａｒｍｅｒ ｐｌａｎｅｔ． Ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ Ｂｉｏｌｏｇｙ， ２００９， ２３（６）： １４１８⁃１４２６．

［２２］ 　 刘菊秀， 李跃林， 刘世忠， 李义勇， 褚国伟， 孟泽， 张德强． 气温上升对模拟森林生态系统影响实验的介绍． 植物生态学报， ２０１３， ３７

（６）： ５５８⁃５６５．

［２３］ 　 Ｌｉｕ Ｊ Ｘ， Ｌｉｕ Ｓ Ｇ， Ｌｉ Ｙ Ｙ， Ｌｉｕ Ｓ Ｚ， Ｙｉｎ Ｇ Ｃ， Ｈｕａｎｇ Ｊ， Ｘｕ Ｙ， Ｚｈｏｕ Ｇ Ｙ． Ｗａｒｍｉｎｇ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｎ ｔｈｅ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｔｗｏ ｌｉｔｔｅｒ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ ｍｏｄｅｌ

ｓｕｂｔｒｏｐｉｃａｌ ｆｏｒｅｓｔｓ． Ｐｌａｎｔ ａｎｄ Ｓｏｉｌ， ２０１７， ４２０（１ ／ ２）： ２７７⁃２８７．

［２４］ 　 鲁如坤． 土壤农业化学分析方法． 北京： 中国农业科技出版社， ２０００．

［２５］ 　 鲍士旦． 土壤农化分析（第三版） ． 北京： 中国农业出版社， ２０００．

［２６］ 　 Ｂｏｓｓｉｏ Ｄ Ａ， Ｓｃｏｗ Ｋ Ｍ． Ｉｍｐａｃｔｓ ｏｆ ｃａｒｂｏｎ ａｎｄ ｆｌｏｏｄｉｎｇ ｏｎ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ： Ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｐｒｏｆｉｌｅｓ ａｎｄ ｓｕｂｓｔｒａｔｅ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ

ｐａｔｔｅｒｎｓ． Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ Ｅｃｏｌｏｇｙ， １９９８， ３５（３）： ２６５⁃２７８．

［２７］ 　 Ｓｃｈｉｎｄｌｂａｃｈｅｒ Ａ， Ｒｏｄｌｅｒ Ａ， Ｋｕｆｆｎｅｒ Ｍ， Ｋｉｔｚｌｅｒ Ｂ， Ｓｅｓｓｉｔｓｃｈ Ａ， Ｚｅｃｈｍｅｉｓｔｅｒ⁃Ｂｏｌｔｅｎｓｔｅｒｎ Ｓ． Ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｗａｒｍｉｎｇ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｎ ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｏｆ ａ ｔｅｍｐｅｒａｔｅ ｍｏｕｎｔａｉｎ ｆｏｒｅｓｔ ｓｏｉｌ． Ｓｏｉｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ， ２０１１， ４３（７）： １４１７⁃１４２５．

［２８］ 　 Ｓｏｗｅｒｂｙ Ａ， Ｅｍｍｅｔｔ Ｂ， Ｂｅｉｅｒ Ｃ， Ｔｉｅｔｅｍａ Ａ， Ｐｅñｕｅｌａｓ Ｊ， Ｅｓｔｉａｒｔｅ Ｍ， Ｖａｎ Ｍｅｅｔｅｒｅｎ Ｍ Ｊ Ｍ， Ｈｕｇｈｅｓ Ｓ， Ｆｒｅｅｍａｎ Ｃ． Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｈａｎｇｅｓ

ｉｎ ｈｅａｔｈｌａｎｄ ｓｏｉｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｌｏｎｇ ａ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｇｒａｄｉｅｎｔ： ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ ｗｉｔｈ ｃｌｉｍａｔｅ ｃｈａｎｇｅ ｍａｎｉｐｕｌａｔｉｏｎｓ． Ｓｏｉｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ， ２００５，

３７（１０）： １８０５⁃１８１３．

［２９］ 　 Šａｎｔｒｕ̊êｃ̌ｋｏｖá Ｈ， Ｂｉｒｄ Ｍ Ｉ， Ｋａｌａｓｃｈｎｉｋｏｖ Ｙ Ｎ， Ｇｒｕｎｄ Ｍ， Ｅｌｈｏｔｔｏｖá Ｄ， Šｉｍｅｋ Ｍ， Ｇｒｉｇｏｒｙｅｖ Ｓ， Ｇｌｅｉｘｎｅｒ Ｇ， Ａｒｎｅｔｈ Ａ， Ｓｃｈｕｌｚｅ Ｅ Ｄ， Ｌｌｏｙｄ Ｊ．

Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｓｏｉｌｓ ｏｎ ａ ｌａｔｉｔｕｄｉｎａｌ ｔｒａｎｓｅｃｔ ｉｎ Ｓｉｂｅｒｉａ． Ｇｌｏｂａｌ Ｃｈａｎｇｅ Ｂｉｏｌｏｇｙ， ２００３， ９（７）： １１０６⁃１１１７．

［３０］ 　 Ｈｏｌｌａｎｄ Ｅ Ａ， Ｃｏｌｅｍａｎ Ｄ Ｃ． Ｌｉｔｔｅｒ ｐｌａｃｅｍｅｎｔ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ａｎｄ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ ｄｙｎａｍｉｃｓ ｉｎ ａｎ ａｇｒｏｅｃｏｓｙｓｔｅｍ． Ｅｃｏｌｏｇｙ， １９８７， ６８（２）：

４２５⁃４３３．

［３１］ 　 Ｂｅｒｇｎｅｒ Ｂ， Ｊｏｈｎｓｔｏｎｅ Ｊ， Ｔｒｅｓｅｄｅｒ Ｋ Ｋ． Ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｗａｒｍｉｎｇ ａｎｄ ｂｕｒｎ ｓｅｖｅｒｉｔｙ ａｌｔｅｒ ｓｏｉｌ ＣＯ２ ｆｌｕｘ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｒｏｕｐｓ ｉｎ ａ ｒｅｃｅｎｔｌｙ ｂｕｒｎｅｄ

ｂｏｒｅａｌ ｆｏｒｅｓｔ． Ｇｌｏｂａｌ Ｃｈａｎｇｅ Ｂｉｏｌｏｇｙ， ２００４， １０（１２）： １９９６⁃２００４．

［３２］ 　 Ｈｕ Ｓ， Ｃｈａｐｉｎ ＩＩＩ Ｆ Ｓ， Ｆｉｒｅｓｔｏｎｅ Ｍ Ｋ， Ｆｉｅｌｄ Ｃ Ｂ， Ｃｈｉａｒｉｅｌｌｏ Ｎ Ｒ． Ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｌｉｍｉｔａｔｉｏｎ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｉｎ ａ ｇｒａｓｓｌａｎｄ ｕｎｄｅｒ ｅｌｅｖａｔｅｄ ＣＯ２ ．

Ｎａｔｕｒｅ， ２００１， ４０９（６８１７）： １８８⁃１９１．

［３３］ 　 赵梦頔． 鼎湖山主要森林类型土壤温室气体通量与呼吸组分对增温的响应［Ｄ］． 北京： 中国科学院大学， ２０１９．

［３４］ 　 Ｚｈａｎｇ Ｂ， Ｃｈｅｎ Ｓ Ｙ， Ｈｅ Ｘ Ｙ， Ｌｉｕ Ｗ Ｊ， Ｚｈａｏ Ｑ， Ｚｈａｏ Ｌ， Ｔｉａｎ Ｃ Ｊ． Ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｔｏ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｗａｒｍｉｎｇ ｉｎ ａｌｐｉｎｅ

ｇｒａｓｓｌａｎｄｓ ｏｎ ｔｈｅ Ｑｉｎｇｈａｉ⁃Ｔｉｂｅｔ ｐｌａｔｅａｕ． ＰＬｏＳ Ｏｎｅ， ２０１４， ９（８）： ｅ１０３８５９．

［３５］ 　 Ｇｕｔｋｎｅｃｈｔ Ｊ Ｌ Ｍ， Ｆｉｅｌｄ Ｃ Ｂ， Ｂａｌｓｅｒ Ｔ Ｃ． Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｔｏ ｓｉｍｕｌａｔｅｄ ｇｌｏｂａｌ ｃｈａｎｇｅ ｆｌｕｃｔｕａｔｅ ｇｒｅａｔｌｙ ｏｖｅｒ ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｙｅａｒｓ．

Ｇｌｏｂａｌ Ｃｈａｎｇｅ Ｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１２， １８（７）： ２２５６⁃２２６９．

［３６］ 　 Ｃｈｅｎ Ｊ， Ｓｉｎｓａｂａｕｇｈ Ｒ Ｌ． Ｌｉｎｋｉｎｇ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ： Ｉｍｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ ｆｏｒ ｓｏｉｌ ｃａｒｂｏｎ ｄｙｎａｍｉｃｓ．

Ｇｌｏｂａｌ Ｃｈａｎｇｅ Ｂｉｏｌｏｇｙ， ２０２１， ２７（７）： １３２２⁃１３２５．

［３７］ 　 Ｆｅｎｇ Ｗ Ｔ， Ｌｉａｎｇ Ｊ Ｙ， Ｈａｌｅ Ｌ Ｅ， Ｊｕｎｇ Ｃ Ｇ， Ｃｈｅｎ Ｊ， Ｚｈｏｕ Ｊ Ｚ， Ｘｕ Ｍ Ｇ， Ｙｕａｎ Ｍ Ｔ， Ｗｕ Ｌ Ｙ， Ｂｒａｃｈｏ Ｒ， Ｐｅｇｏｒａｒｏ Ｅ， Ｓｃｈｕｕｒ Ｅ Ａ Ｇ， Ｌｕｏ Ｙ Ｑ．

Ｅｎｈａｎｃｅｄ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｓｔａｂｌｅ ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ａｎｄ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃａｔａｂｏｌｉｃ ｐｏｔｅｎｔｉａｌｓ ｂｙ ｌｏｎｇ⁃ｔｅｒｍ ｆｉｅｌｄ ｗａｒｍｉｎｇ． Ｇｌｏｂａｌ Ｃｈａｎｇｅ Ｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１７，

２３（１１）： ４７６５⁃４７７６．

［３８］ 　 Ａｅｒｔｓ Ｒ． Ｔｈｅ ｆｒｅｅｚｅｒ ｄｅｆｒｏｓｔｉｎｇ： ｇｌｏｂａｌ ｗａｒｍｉｎｇ ａｎｄ ｌｉｔｔｅｒ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｒａｔｅｓ ｉｎ ｃｏｌｄ ｂｉｏｍｅｓ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｅｃｏｌｏｇｙ， ２００６， ９４（４）： ７１３⁃７２４．

［３９］ 　 曾锋， 邱治军， 许秀玉． 森林凋落物分解研究进展． 生态环境学报， ２０１０， １９（１）： ２３９⁃２４３．

［４０］ 　 ＭａｃＤｏｎａｌｄ Ｎ Ｗ， Ｒａｎｄｌｅｔｔ Ｄ Ｌ， Ｚａｋ Ｄ Ｒ． Ｓｏｉｌ ｗａｒｍｉｎｇ ａｎｄ ｃａｒｂｏｎ ｌｏｓｓ ｆｒｏｍ ａ ｌａｋｅ ｓｔａｔｅｓ ｓｐｏｄｏｓｏｌ． Ｓｏｉｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ Ｓｏｃｉｅｔｙ ｏｆ Ａｍｅｒｉｃａ Ｊｏｕｒｎａｌ， １９９９，

６３（１）： ２１１⁃２１８．

［４１］ 　 Ｎｏｔｔｉｎｇｈａｍ Ａ Ｔ， Ｗｈｉｔａｋｅｒ Ｊ， Ｏｓｔｌｅ Ｎ Ｊ， Ｂａｒｄｇｅｔｔ Ｒ Ｄ， ＭｃＮａｍａｒａ Ｎ Ｐ， Ｆｉｅｒｅｒ Ｎ， Ｓａｌｉｎａｓ Ｎ， Ｃｃａｈｕａｎａ Ａ Ｊ Ｑ， Ｔｕｒｎｅｒ Ｂ Ｌ， Ｍｅｉｒ Ｐ． Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ

ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｔｏ ｗａｒｍｉｎｇ ｅｎｈａｎｃｅ ｓｏｉｌ ｃａｒｂｏｎ ｌｏｓｓ ｆｏｌｌｏｗｉｎｇ ｔｒａｎｓｌｏｃａｔｉｏｎ ａｃｒｏｓｓ ａ ｔｒｏｐｉｃａｌ ｆｏｒｅｓｔ ｅｌｅｖａｔｉｏｎ ｇｒａｄｉｅｎｔ． Ｅｃｏｌｏｇｙ Ｌｅｔｔｅｒｓ， ２０１９， ２２（１１）：

１８８９⁃１８９９．

［４２］ 　 Ｔａｇｇａｒｔ Ｍ， Ｈｅｉｔｍａｎ Ｊ Ｌ， Ｓｈｉ Ｗ， Ｖｅｐｒａｓｋａｓ Ｍ． Ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ａｎｄ ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｎ ｃａｒｂｏｎ ｍｉｎｅｒａｌｉｚａｔｉｏｎ ｆｏｒ ｓａｐｒｉｃ ｓｏｉｌ ｍａｔｅｒｉａｌ． Ｗｅｔｌａｎｄｓ，

２０１２， ３２（５）： ９３９⁃９４４．

９６３　 １ 期 　 　 　 胡明慧　 等：自然增温对南亚热带森林土壤微生物群落与有机碳代谢功能基因的影响 　


