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土壤细菌呼吸对西双版纳热带森林恢复的响应

张昆凤ꎬ王邵军∗ꎬ张路路ꎬ樊宇翔ꎬ解玲玲ꎬ肖 博ꎬ王郑钧ꎬ郭志鹏
西南林业大学生态与环境学院ꎬ 昆明　 ６５０２２４

摘要:揭示不同恢复阶段热带森林土壤细菌呼吸季节变化及其主控因素ꎬ对于探明土壤细菌呼吸对热带森林恢复的响应机制具

有重要的科学意义ꎮ 以西双版纳不同恢复阶段热带森林(白背桐群落、崖豆藤群落和高檐蒲桃群落)为研究对象ꎬ运用真菌呼

吸抑制法及高通量宏基因组测序技术分别测定土壤细菌呼吸速率和细菌多样性ꎬ并采用回归分析及结构方程模型揭示热带森

林恢复过程中土壤细菌多样性、ｐＨ、土壤碳氮组分变化对土壤细菌呼吸速率的影响特征ꎮ 结果表明:１)不同恢复阶段热带森林

土壤细菌呼吸速率表现为:高檐蒲桃群落((１.５１±０.６２)ＣＯ２ ｍｇ ｇ－１ ｈ－１)显著高于崖豆藤群落((１.１６±０.５６)ＣＯ２ ｍｇ ｇ－１ ｈ－１)和白

背桐群落((０.８２±０.６０)ＣＯ２ ｍｇ ｇ－１ ｈ－１)(Ｐ<０.０５)ꎮ ２)不同恢复阶段土壤细菌呼吸速率呈显著的单峰型季节变化(Ｐ<０.０５)ꎬ最

大值均出现在 ９ 月:高檐蒲桃群落((２.４１±０.２９)ＣＯ２ ｍｇ ｇ－１ ｈ－１)>崖豆藤群落((１.７５±０.３３)ＣＯ２ ｍｇ ｇ－１ ｈ－１)>白背桐群落((１.６０

±０.６６)ＣＯ２ ｍｇ ｇ－１ ｈ－１)ꎮ ３)土壤微生物量碳含量随热带森林恢复亦呈增加的变化趋势ꎬ即高檐蒲桃群落((３.０６±１.４５)ｇ / ｋｇ) >
崖豆藤群落((２.２２±１.４０)ｇ / ｋｇ)>白背桐群落((１.７５±１.１４)ｇ / ｋｇ)ꎻ微生物量碳的季节变化可解释 ２１％—３５％的土壤细菌呼吸变

化ꎮ ４)不同恢复阶段土壤细菌多样性随热带森林恢复呈显著的增加趋势ꎬ其对土壤细菌呼吸的解释量大小顺序为:高檐蒲桃

群落(７２.６０％)>崖豆藤群落(６７.９０％)>白背桐群落(６４.８０％)ꎮ ５)相较于恢复初期ꎬ恢复后期碳库(总有机碳、微生物量碳、易
氧化有机碳)和氮库(全氮、水解氮、铵氮、硝氮)提升了 ４.２７％—５８.７７％ꎻ土壤细菌呼吸与总有机碳、铵态氮达到极显著正相关

(Ｐ<０.０１)ꎬ与土壤全氮和 ｐＨ 显著正相关(Ｐ<０.０５)ꎮ ６)结构方程表明ꎬ细菌香侬指数、微生物量碳、全氮、铵态氮及 ｐＨ 能直接

调控细菌呼吸ꎬ其中香侬指数及微生物量碳是细菌呼吸的主要贡献者ꎻ土壤有机碳、全氮及铵态氮会通过升高香侬指数及微生

物量碳含量间接促进细菌呼吸ꎮ 因此ꎬ西双版纳热带森林恢复显著促进了土壤细菌呼吸ꎬ土壤细菌呼吸变化主要由土壤细菌香

侬多样性和微生物量碳直接调控ꎬ而土壤总有机碳、全氮和铵氮对细菌呼吸具有间接影响ꎮ
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ｃａｒｂｏｎꎬ ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎꎬ ａｍｍｏｎｉｕｍ ｎｉｔｒｏｇｅｎꎬ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｐＨ ｃｏｕｌｄ ｄｉｒｅｃｔｌｙ ｒｅｇｕｌａｔｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｒｅｓｐｉｒａｔｉｏｎꎻ ｂａｃｔｅｒｉａｌ Ｓｈａｎｎｏｎ
ｉｎｄｅｘ ａｎｄ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ ｐｒｉｍａｒｉｌｙ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｅｄ ｔｏ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｒｅｓｐｉｒａｔｉｏｎ ｄｙｎａｍｉｃｓ. Ｉｎ ｃｏｎｔｒａｓｔꎬ ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ
ｃａｒｂｏｎꎬ ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎꎬ ａｎｄ ａｍｍｏｎｉｕｍ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｉｎｄｉｒｅｃｔｌｙ ｐｒｏｍｏｔｅｄ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｒｅｓｐｉｒａｔｉｏｎ ｂｙ ｉｎｃｒｅａｓｉｎｇ Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ ａｎｄ
ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ. Ｔｈｅｒｅｆｏｒｅꎬ ｔｈｅ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｔｒｏｐｉｃａｌ ｆｏｒｅｓｔ ｓｕｃｃｅｓｓｉｏｎ ｉｎ Ｘｉｓｈｕａｎｇｂａｎｎａ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｐｒｏｍｏｔｅｄ ｔｈｅ
ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｒｅｓｐｉｒａｔｉｏｎ. Ｔｈｅ ｔｅｍｐｏｒａｌ ｖａｒｉａｔｉｏｎｓ ｉｎ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｒｅｓｐｉｒａｔｉｏｎ ｒａｔｅｓ ｗｅｒｅ ｐｒｉｍａｒｉｌｙ ｄｉｒｅｃｔｌｙ ｄｅｔｅｒｍｉｎｅｄ ｂｙ
ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃａｒｂｏｎ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａｌ Ｓｈａｎｎｏｎ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ ｗｈｉｌｅ ｔｈｅｙ ｗｅｒｅ ｉｎｄｉｒｅｃｔｌｙ ｒｅｇｕｌａｔｅｄ ｂｙ ｔｏｔａｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎꎬ ａｍｍｏｎｉｕｍ
ｎｉｔｒｏｇｅｎꎬ ａｎｄ ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ.

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ: ｔｒｏｐｉｃａｌ ｆｏｒｅｓｔꎻ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎꎻ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｒｅｓｐｉｒａｔｉｏｎꎻ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎻ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ
ｂｉｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ

近几十年来ꎬ全球化石燃料消耗与森林过度采伐导致的大气 ＣＯ２等温室气体排放剧增ꎬ已成为科学界及

国际社会广泛关注的前沿热点问题[１—２]ꎮ 土壤作为陆地生态系统中最大的碳库ꎬ但能通过土壤呼吸而成为一

个重要排放源ꎬ其微小的波动可能引起大气 ＣＯ２浓度的显著波动[３]ꎮ 土壤呼吸作为大气与陆地生态系统之间

碳交换的第二大通量ꎬ其每年排放的 ＣＯ２总量达 ７９.３—８１.８Ｐｇ Ｃꎬ约是全球化石燃料燃烧所排放的 １０ 倍[４]ꎮ
因此ꎬ阐明土壤呼吸过程及调控机制对于全球气候变化研究具有重要的科学意义ꎮ

土壤呼吸作为森林生态系统碳循环的重要环节及碳输出的主要途径ꎬ其动态变化将直接或间接影响全球

碳平衡[５]ꎮ 森林土壤呼吸主要是一个由根系￣微生物￣动物交互作用驱动的生物生态学过程[６]ꎮ 目前ꎬ土壤呼

吸主要集中于自养与异养呼吸组分贡献的区分研究[７—８]ꎬ但少见区分细菌和真菌等呼吸组分的研究报道ꎮ 微

生物呼吸组分作为土壤异养呼吸的主要来源ꎬ直接或间接参与生物地球化学循环过程[９—１０]ꎮ 土壤细菌和真

菌在微生物数量中所占比重高达 ８０％ꎬ不仅直接支配着 ４０％—７０％的土壤呼吸[１１]ꎬ而且通过影响根系与土壤

动物而间接调控土壤呼吸[１２]ꎮ 土壤细菌作为土壤微生物的最主要类群ꎬ其数量约占土壤微生物总量的

７０％—９０％ꎬ是土壤异养呼吸的主要贡献者[１３—１５]ꎮ 少量研究区分了菌根真菌呼吸组分ꎬ而关于土壤细菌呼吸

的相关研究ꎬ却相当缺乏[１６—１７]ꎬ严重制约人们对森林土壤微生物呼吸各组分对全球碳循环贡献的理解[１８]ꎮ
因此ꎬ揭示森林土壤细菌呼吸速率的时空变化及其影响机制ꎬ有助于量化异养呼吸组分对森林土壤 ＣＯ２排放

的贡献ꎮ
热带森林是全球变化研究的一个重要组成部分ꎬ然而ꎬ目前关于土壤微生物呼吸的研究主要集中于温

３４１４　 １０ 期 　 　 　 张昆凤　 等:土壤细菌呼吸对西双版纳热带森林恢复的响应 　
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带[１９]和亚热带森林[２０]、草地[２１]、湿地[２２]和农田[２３]ꎬ而关于热带森林土壤呼吸的相关研究ꎬ却相对缺乏ꎮ 西

双版纳是中国大陆热带雨林集中分布的重要区域ꎬ但由于传统农业方式及人口增加等因素的影响ꎬ热带雨林

遭到严重破坏ꎬ自中国实施退耕还林工程及天然林保护计划以来ꎬ形成了大面积处于不同恢复阶段的次生森

林类型ꎮ 热带森林恢复能够通过引起地上与地下凋落物输入及土壤理化环境改变ꎬ可能显著影响到土壤微生

物生物量及细菌呼吸变化ꎮ 本研究以西双版纳不同恢复阶段热带森林群落为研究对象ꎬ运用真菌抑制剂测定

土壤细菌呼吸随月份的时间动态ꎬ剖析不同热带森林恢复阶段土壤微生物量碳、细菌群落多样性及土壤理化

环境变化对土壤细菌呼吸时间动态的影响ꎬ从而阐明西双版纳热带森林恢复对土壤细菌呼吸时空动态的影响

机制ꎬ对于区分土壤细菌呼吸组分对大气 ＣＯ２的贡献具有十分重要的科学意义ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 研究区概况

研究样地位于中国科学院西双版纳勐仑热带植物园(２１°５５′Ｎꎬ１０１°１６′Ｅ)ꎬ属东南亚北热带季风气候区ꎬ
自然植被类型为热带雨林和季雨林ꎮ 该地区全年平均气温 ２１.５℃ꎬ干湿季节分明ꎬ年均降水量 １５５７ｍｍꎮ 全

年降雨量的 ８７％集中在 ５—１０ 月的雨季ꎻ而 １３％则集中于 １１ 月—次年 ４ 月的干季ꎮ 研究区土壤类型为白垩

纪砂岩发育而成的砖红壤ꎮ
根据该园建园以来的相关森林维护记录ꎬ在植物园区内选取起源于热带雨林刀耕火种后自然恢复形成的

次生热带森林(白背桐群落、崖豆藤群落及高檐蒲桃群落)为研究对象ꎬ３ 个群落处于连续演替的不同恢复阶

段且起源(植被与土壤类型)和立地条件(包括坡度、坡向与坡位等)基本类似[２４]ꎮ 样地间相距 ３００—８００ｍꎮ
样地详情见表 １ꎮ

表 １　 样地概况

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓａｍｐｌｅ ｐｌｏｔ ｏｖｅｒｖｉｅｗ

恢复阶段
Ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｓｔａｇｅ

恢复年限
Ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ

ｙｅａｒ / ａ

海拔
Ａｌｔｉｔｕｄｅ / ｍ

盖度
Ｃｏｖｅｒａｇｅ / ％

树高
Ａｖｅｒａｇｅ
ｈｅｉｇｈｔ / ｍ

胸径 ＤＢＨ
Ｄｉａｍｅｔｅｒ ａｔ

ｂｒｅａｓｔ
ｈｅｉｇｈ / ｃｍ

主要树种
Ｄｏｍｉｎａｎｔｌ ｔｒｅｅ ｓｐｅｃｉｅｓ

白背桐群落
(Ｍａｌｌｏｔｕｓ ｐａｎｉｃｕｌａｔｕｓ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｙꎬ简称 ＭＰ)

１２ ５９０ ６０ ８.８４±１.４２ｃ ７.１２±０.５７ｃ

白背 桐 ( ＭＰ )、 高 檐 蒲 桃 ( Ｓｙｚｙｇｉｕｍ
ｏｂｌａｔｕｍ )ꎻ 粉 被 金 合 欢 ( Ａｃａｃｉａ
ｐｒｕｉｎｅｓｃｅｎｓ)、野生风轮草 ( Ｃｌｉｎｏｐｏｄｉｕｍ
ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ)、丰花草(Ｂｏｒｒｅｒｉａ ｓｔｒｉｃｔａ)

崖豆藤群落
(Ｍｅｌｌｅｔｔｉａ ｌｅｐｔｏｂｏｔｒｙａ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｙꎬ简称 ＭＬ)

４２ ５７３ ９０ １０.８４±２.４１ｂ ９.９４±１.４４ｂ

思茅崖豆(ＭＬ)、椴叶山麻秆(Ａｌｃｈｏｒｎｅａ
ｔｉｌｉｉｆｏｌｉａ)ꎻ锈毛鱼藤(Ｄｅｒｒｉｓ ｆｅｒｒｕｇｉｎｅａ)、
钝叶金合欢(Ａｃａｃｉａ ｍｅｇａｌａｄｅｎａ)ꎻ刚莠
竹 ( Ｍｉｃｒｏｓｔｅｇｉｕｍ ｃｉｌｉａｔｕｍ )、 银 叶 砂 仁
(Ａｍｏｍｕｍ ｓｅｒｉｃｅｕｍ)

高檐蒲桃群落
(Ｓｙｚｙｇｉｕｍ ｏｂｌａｔｕｍ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｙꎬ简称 ＳＯ)

５３ ６１７ ９５ １９.２６±４.７５ａ ２３.４８±６.８５ａ

高檐 蒲 桃 ( ＳＯ)、 思 茅 崖 豆 ( Ｍｉｌｌｅｔｔｉａ
ｌｅｐｔｏｂｏｔｒｙａ )、 印 度 栲 ( Ｃａｓｔａｎｏｐｓｉｓ
ｉｎｄｉｃａ )ꎻ 黑 风 藤 ( Ｆｉｓｓｉｓｔｉｇｍａ
ｐｏｌｙａｎｔｈｕｍ )、 南 山 花 ( Ｐｒｉｓｍａｔｏｍｅｒｉｓ
ｃｏｎｎａｔａ )ꎻ 多 型 叉 蕨 ( Ｔｅｃｔａｒｉａ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈａ)

　 　 表中树高与胸径数值为 ５ 个调查样方中的平均值±标准误差ꎻ不同小写字母表示不同恢复阶段之存在显著性差异(Ｐ<０.０５)

１.２　 土壤取样

于 ２０１８ 年 ６、９、１２ 月和 ２０１９ 年 ３ 月ꎬ定期在西双版纳热带植物园白背桐群落、崖豆藤群落、高檐蒲桃群

落中ꎬ分别随机设置 ３ 个重复的样地ꎬ各样地面积 ５０ｍ×５０ｍꎮ 按照五点采样法ꎬ在样地中心和中心到 ４ 个角

的等距中心确定 ５ 个采样点ꎬ采集 ０—１０ｃｍ 土层土壤样品(采样前除表层枯枝落叶)ꎬ混合均匀后装入无菌自

封袋ꎬ分 ３ 份带回实验室ꎬ分别用于土壤理化指标、微生物量碳及细菌呼吸速率测定ꎮ

４４１４ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４３ 卷　
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１.３　 土壤细菌呼吸测定

采用基质诱导抑制真菌呼吸法测定细菌呼吸速率ꎮ 据报道ꎬ放线菌酮(Ｃ)对真菌呼吸有较好的抑制作

用[２５—２７]ꎬ故选取放线菌酮作为真菌抑制剂ꎮ 研究前设置预实验以确定最优的抑制剂浓度及处理时间[２８]ꎮ 共

设计 ８ 组实验(２５℃恒温培养)ꎬ每组 ２ 个实验处理(上述 ３ 个样地湿土干重各 ２ｇꎬ葡萄糖 ２０ｍｇꎬ用去离子水

将含水率调至一致) [２８]ꎬ分别为只添加葡萄糖(Ｇ)、添加葡萄糖和放线菌酮(Ｇ＋Ｃ)ꎬ每处理 ３ 重复ꎮ 不同实验

组抑制剂的加入量及培养时间见表 ２ꎬ用碱液吸收法测定各实验组产生的 ＣＯ２量
[２９]ꎮ

ＣＯ２产生速率的计算公式为:Ｆ＝[(ｖ０－ｖ)×ｃ×２２]÷ｍ÷ｈ

式中ꎬＦ 表示气体产生速率(ＣＯ２ ｍｇ ｇ－１ ｈ－１)ꎻｖ０为对照组滴定消耗标准盐酸体积(ｍＬ)ꎻｖ 为实验组滴定消耗标

准盐酸体积(ｍＬ)ꎻｃ 为标准盐酸浓度(ｍｏｌ / Ｌ)ꎻｍ 为土样质量(ｇ)ꎻｈ 为培养时间(ｈ)ꎻ２２ 为质量转换系数ꎮ
相关指标计算公式: 真菌抑制效率:(Ａ－Ｂ)÷Ａ×１００

式中ꎬＡ 和 Ｂ 分别为 Ｇ 和 Ｇ＋Ｃ 处理中土壤 ＣＯ２产生速率ꎮ

表 ２　 不同抑制剂浓度土壤细菌产 ＣＯ２预实验

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｐｒｅｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｏｆ ＣＯ２ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ｂｙ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｉｎｈｉｂｉｔｏｒ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓ

实验处理
Ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

实验组 １
Ｅｘｐｅｒｉｅｎｃｅ
ｇｒｏｕｐ １

实验组 ２
Ｅｘｐｅｒｉｅｎｃｅ
ｇｒｏｕｐ ２

实验组 ３
Ｅｘｐｅｒｉｅｎｃｅ
ｇｒｏｕｐ ３

实验组 ４
Ｅｘｐｅｒｉｅｎｃｅ
ｇｒｏｕｐ ４

实验组 ５
Ｅｘｐｅｒｉｅｎｃｅ
ｇｒｏｕｐ ５

实验组 ６
Ｅｘｐｅｒｉｅｎｃｅ
ｇｒｏｕｐ ６

实验组 ７
Ｅｘｐｅｒｉｅｎｃｅ
ｇｒｏｕｐ ７

实验组 ８
Ｅｘｐｅｒｉｅｎｃｅ
ｇｒｏｕｐ ８

葡萄糖
Ｇｌｕｃｏｓｅ 葡萄糖 ２０ｍｇ 葡萄糖 ２０ｍｇ 葡萄糖 ２０ｍｇ 葡萄糖 ２０ｍｇ 葡萄糖 ２０ｍｇ 葡萄糖 ２０ｍｇ 葡萄糖 ２０ｍｇ 葡萄糖 ２０ ｇ

葡萄糖和放线菌酮
Ｇｌｕｃｏｓｅ＋Ｃｙｃｌｏｈｅｘｉｍｉｄｅ

葡萄糖 ２０ｇ＋
放线菌酮
６ｇ

葡萄糖 ２０ｍｇ
＋放线菌酮
８ｍｇ

葡萄糖 ２０ｍｇ
＋放线菌酮
１０ｍｇ

葡萄糖 ２０ｍｇ
＋放线菌酮
１２ｍｇ

葡萄糖 ２０ｍｇ
＋放线菌酮
６ｍｇ

葡萄糖 ２０ｍｇ
＋放线菌酮
８ｍｇ

葡萄糖 ２０ｍｇ
＋放线菌酮
１０ｍｇ

葡萄糖 ２０ｍｇ＋
放线菌酮
１２ｍｇ

培养时间
Ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ ｔｉｍｅ / ｈ ２ ２ ２ ２ ４ ４ ４ ４

真菌抑制效果
Ｆｕｎｇａｌ ｉｎｈｉｂｉｔｏｒ ｅｆｆｅｃｔ / ％ １９.１９±１.５０ －２８.７０±８.１７ ８８.５０±７.３８ ４３.９１±０.１１ ４９.８２±１９.６４ ５０.１５±２２.７９ １２.５０±１.３３ ３４.０５±１１.５１

预实验结果表明(表 ２)ꎬ采自 ３ 个样地的土样ꎬ实验组 ３ 的抑制效率(平均 ８８.５０％)均最高(且无显著差

异)ꎮ 由此确定本研究采用添加真菌抑制剂(１０ｍｇ 放线菌酮 Ｃ、处理时间 ２ｈ)来测量细菌呼吸ꎮ
分别采集上述 ３ 个样地湿土样品(干重 ２ｇ)ꎬ设计实验组(土壤＋葡萄糖＋放线菌酮 Ｇ＋Ｃ)和对照组(土壤＋

葡萄糖 Ｇ)２ 种处理ꎬ每个处理 ３ 个重复(２５℃恒温培养ꎬ用去离子水将土壤含水率调至一致)ꎮ 其中ꎬ葡萄糖

(２０ｍｇ)为诱导试剂(由于对照组及实验组中都添加了外源葡萄糖ꎬ因此即使外源碳有激发效应ꎬ葡萄糖的加

入对后续试验结果无影响)ꎬ放线菌酮 １０ｍｇꎬ用上述方法测定并计算细菌呼吸速率ꎮ
１.４　 土壤细菌多样性测定

取样品(约 ２００ｇ)置于－７０℃下冷冻保存ꎬ利用 １％琼脂糖凝胶电泳检测抽提的基因组 ＤＮＡꎬ采用 ＡＢＩ
ＧｅｎｅＡｍｐ ９７００ 型 ＰＣＲ 仪ꎬ将同一样本的 ＰＣＲ 产物混合后用 ２％琼脂糖凝胶电泳检测ꎬ使用 ＡｘｙＰｒｅｐＤＮＡ 凝胶

回收试剂盒切胶回收 ＰＣＲ 产物ꎬ运用 ＩＩＩｕｍｉｎａ ＰＥ２５０ 进行土壤 ＤＮＡ 提取和高通量测序ꎮ
将相似性大于 ９７％的序列归为同一种可操作分类单元(ＯＴＵ)ꎬ基于 ＯＴＵ 数计算门水平上土壤细菌群落

的丰富度及 Ａｌｐｈａ 多样性ꎮ 其中ꎬ赵氏指数(Ｃｈａｏ１)反映了细菌群落的丰富度[３０]ꎬ香侬(Ｓｈａｎｎｏｎ)和辛普森

(Ｓｉｍｐｓｏｎ)指数从概率论和信息论的角度描述其多样性[３１]ꎮ
１.５　 土壤理化指标测定

将带回的样品进行室内自然风干、磨细过筛ꎬ用于土壤的基本性质测定ꎮ 土壤含水率采用称重法测

定[３２]ꎻ土壤微生物量碳采用液态氯仿熏蒸浸提－水浴法测定[３３]ꎻ土壤有机碳采用油浴加热￣重铬酸钾氧化法

测定[３４]ꎻ易氧化有机碳用高锰酸钾氧化法测定[３５]ꎻ全氮采用半微量凯氏定氮法测定[３６]ꎻ水解性氮采用碱解

扩散法测定[３７]ꎻ铵态氮用纳氏试剂比色法测定[３８]ꎻ硝态氮用紫外分光光度法测定[３９]ꎻ ｐＨ 值用电位法
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测定[４０]ꎮ
１.６　 数据统计分析

将采集所得的数据(土壤细菌呼吸速率、土壤微生物量碳、土壤细菌多样性指数、ｐＨ 值、有机碳、全氮、硝
态氮、铵态氮等理化性质)进行整理ꎬ用 Ｅｘｃｅｌ ２０１９ 和 ＳＰＳＳ ２０.０ 软件进行分析作图ꎮ 采用单因素方差分析

(ＡＮＯＶＡ)比较不同数据之间的差异ꎮ 采用指数回归模型(Ｙ ＝ ａｅｂｘ)分别对土壤细菌呼吸速率与微生物量碳

和细菌多样性的关系进行分析ꎬＹ 为土壤细菌呼吸速率ꎬａ、ｂ 为回归系数ꎮ 采用 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关分析对不同恢复

阶段土壤细菌呼吸与细菌多样性指数或土壤理化性质之间的相关性ꎮ 基于相关分析筛选出相对重要的因子ꎬ
采用 Ａｍｏｓ ２８.０ 软件构建结构方程模型ꎬ分析土壤细菌多样性、微生物量碳及理化性质与土壤细菌呼吸之间

的关系ꎬ并用 Ａｄｏｂｅ Ｉｌｌｕｓｔｒａｔｏｒ ＣＣ ２０１８ 软件画图ꎮ 所有统计的显著性水平设为 ０.０５ꎬ在分析所有数据之前ꎬ对
数据进行齐性方差检验ꎮ

２　 结果与分析

图 １　 不同恢复阶段热带森林土壤细菌呼吸速率的时间变化

　 Ｆｉｇ. １ 　 Ｔｅｍｐｏｒａｌ ｖａｒｉａｔｉｏｎｓ ｉｎ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｒｅｓｐｉｒａｔｉｏｎ ｒａｔｅｓ

ａｃｒｏｓｓ ｔｈｅ ｔｈｒｅｅ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｓｔａｇｅｓ ｏｆ ｔｒｏｐｉｃａｌ ｆｏｒｅｓｔｓ

不同大写或小写字母表示不同恢复阶段、不同月份之间存在显著

差异(Ｐ<０.０５)ꎻ ＭＰ:白背桐群落ꎻＭＬ:崖豆藤群落ꎻＳＯ:高檐蒲桃

群落

２.１　 不同恢复阶段热带森林土壤细菌呼吸及其时间动态特征

结果表明ꎬ不同恢复阶段热带森林土壤细菌呼吸速

率(４ 个月份均值)具有显著差异(图 １ꎻＰ<０.０５)ꎮ 不同

恢复阶段土壤细菌呼吸速率大小顺序为:高檐蒲桃群落

((１.５１± ０. ６２) ＣＯ２ ｍｇ ｇ－１ ｈ－１) >崖豆藤群落((１. １６ ±
０.５６)ＣＯ２ ｍｇ ｇ－１ ｈ－１) >白背桐群落((０.８２±０.６０) ＣＯ２

ｍｇ ｇ－１ ｈ－１)ꎮ 其中ꎬ恢复后期高檐蒲桃群落土壤细菌呼

吸速率是恢复前期白背桐群落的 １.８１ 倍ꎮ 因此ꎬ随着

热带次生森林的恢复ꎬ土壤细菌呼吸速率呈现显著增加

的变化趋势ꎮ

图 ２　 不同恢复阶段热带森林土壤微生物量碳的时间变化

　 Ｆｉｇ.２　 Ｔｅｍｐｏｒａｌ ｖａｒｉａｔｉｏｎｓ ｉｎ ｓｏｉｌ ＭＢＣ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓ ａｃｒｏｓｓ ｔｈｅ

ｔｈｒｅｅ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｓｔａｇｅｓ ｏｆ ｔｒｏｐｉｃａｌ ｆｏｒｅｓｔｓ

不同大写或小写字母表示不同恢复阶段、不同月份之间存在显著

差异(Ｐ<０.０５)

不同恢复阶段热带森林土壤细菌呼吸速率呈单峰

型季节变化(图 １)ꎮ ３ 个群落土壤细菌呼吸速率最大

值出现在 ９ 月ꎬ其大小顺序依次为:高檐蒲桃群落

((２.４１±０.２９) ＣＯ２ ｍｇ ｇ－１ ｈ－１) >崖豆藤群落((１. ７５ ±
０.３３)ＣＯ２ ｍｇ ｇ－１ ｈ－１) >白背桐群落((１.６０±０.６６) ＣＯ２

ｍｇ ｇ－１ ｈ－１)ꎮ 高檐蒲桃与崖豆藤群落土壤细菌呼吸速

率均在 ３ 月为最小值((０.８５±０.１１)ＣＯ２ ｍｇ ｇ－１ ｈ－１与(０.
７２±０.２３)ＣＯ２ ｍｇ ｇ－１ ｈ－１)ꎬ而白背桐群落在 １２ 月达到最

低值((０.４０±０.０８)ＣＯ２ ｍｇ ｇ－１ ｈ－１)ꎮ
２.２　 土壤微生物量碳含量变化与细菌呼吸之间的关系

土壤微生物量碳含量沿热带森林恢复发生显著

(４ 个月份均值)的变化ꎬ其大小顺序为:高檐蒲桃群落

((３.０６±１.４５)ｇ / ｋｇ)>崖豆藤群落((２.２２±１.４０)ｇ / ｋｇ) >
白背桐群落((１.７５±１.１４) ｇ / ｋｇ) (图 ２ꎻＰ<０.０５)ꎮ 相对

于白背桐群落ꎬ高檐蒲桃和崖豆藤群落土壤微生物量碳

分别增加了 １.３７ 和 １.７４ 倍ꎮ 因此ꎬ与土壤细菌呼吸相

类似ꎬ土壤微生物量碳含量随热带森林恢复呈现增加的

变化趋势ꎮ
热带森林土壤微生物量碳具有显著的时间变化
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(图 ２ꎻＰ<０.０５)ꎮ 高檐蒲桃与白背桐群落中ꎬ土壤微生物量碳含量的时间变化趋势为:９ 月((５.１８±０.７５)、
(２.６３±０.５８) ｇ / ｋｇ) >６ 月((３.２３±０.０５)、(２.２８±０.５０) ｇ / ｋｇ) >３ 月((２.２２±０.３２)、(１.５６±０.４２) ｇ / ｋｇ) >１２ 月

((１.６２±０.４０)、(０.５３±０.４５)ｇ / ｋｇ)ꎮ 而崖豆藤群落中ꎬ土壤微生物量碳含量的表现为:６ 月((３.３２±０.０５) ｇ /
ｋｇ)>９ 月((３.１９±１.９４)ｇ / ｋｇ) >３ 月((１.４２±０.４４)ｇ / ｋｇ) >１２ 月((０.９４±０.２５)ｇ / ｋｇ)ꎮ 热带森林不同恢复阶段

的土壤微生物量碳含量时间变化趋势基本一致ꎮ
采用指数回归模型对不同恢复阶段土壤微生物量碳含量与细菌呼吸速率回归分析(图 ３)ꎬ结果表明高檐

蒲桃群落土壤细菌呼吸速率随微生物量碳含量增加呈极显著的增加趋势(Ｐ<０.０１)ꎬ而白背桐和崖豆藤土壤

呼吸速率与微生物量碳含量则呈显著的二次增加趋势(Ｐ<０.０５)ꎮ 不同恢复阶段土壤微生物量碳对细菌呼吸

速率的解释率大小顺序为:高檐蒲桃群落(３５.３０％)>崖豆藤群落(２０.８０％)>白背桐群落(２０.７０％)ꎮ 说明恢

复后期土壤细菌呼吸速率受微生物量碳的影响大于中期及前期ꎮ

图 ３　 不同恢复阶段热带森林土壤细菌呼吸速率与土壤微生物量碳的关系

Ｆｉｇ.３　 Ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｒｅｓｐｉｒａｔｉｏｎ ｒａｔｅ ａｎｄ ｓｏｉｌ ＭＢＣ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ ｉｎ ｔｈｅ ｔｈｒｅｅ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｓｔａｇｅｓ ｏｆ ｔｒｏｐｉｃａｌ ｆｏｒｅｓｔｓ

２.３　 土壤细菌多样性与细菌呼吸之间的关系

随着热带森林的恢复ꎬ土壤细菌 ＯＴＵ 数目、赵氏指数和香侬指数呈显著增加的变化趋势(图 ４ꎻＰ<０.０５)ꎬ
其大小顺序为:高檐蒲桃群落((１７５２.２５±１９４.２７)、(２０２０.９９±２８０.４２)、(６.２２±０.１７)) >崖豆藤群落((１５９２±
１２４.２４)、(１７８２.３３±１２６. １９)、(６. １５ ± ０. １７)) >白背桐群落((１３０７. ５ ± ２７２. ７２)、(１４６２. ６８ ± ３０７. ４１)、(５. ８２ ±
０.２９))ꎮ 高檐蒲桃群落的 ＯＴＵ 数、赵氏指数和香侬指数分别是白背桐群落的 １.３４、１.３８ 倍和 １.０７ 倍ꎮ 但不

同恢复阶段土壤细菌辛普森多样性指数差异不显著(Ｐ>０.０５)ꎮ 说明热带森林群落恢复提高了土壤细菌丰度

及多样性ꎮ
不同恢复阶段土壤细菌呼吸与丰富度、多样性指数之间相关分析结果表明ꎬ白背桐群落土壤细菌呼吸与

ＯＴＵ 数目、香侬指数显著正相关(表 ３ꎻＰ<０.０５)ꎬ与赵氏指数达到极显著正相关水平(Ｐ<０.０１)ꎬ与辛普森指数

相关性不显著(Ｐ>０.０５)ꎻ崖豆藤群落中ꎬ土壤细菌呼吸与香侬指数显著正相关(Ｐ<０.０５)ꎬ与辛普森指数显著

负相关(Ｐ<０.０５)ꎬ与赵氏指数和 ＯＴＵ 数目未达到显著水平(Ｐ>０.０５)ꎻ高檐蒲桃群落中ꎬ土壤细菌呼吸与香侬

指数和赵氏指数显著正相关ꎬ与 ＯＴＵ 数目和辛普森指数相关性不显著(Ｐ>０.０５)ꎮ 说明不同恢复阶段细菌多

样性变化对土壤细菌呼吸产生了重要影响ꎮ
进一步对 ３ 个恢复阶段土壤细菌呼吸与香侬多样性指数进行回归分析ꎬ结果显示 ３ 个群落细菌呼吸速率

均随香侬指数的升高而增加(图 ５ꎻＰ<０.０５ 或 ０.０１)ꎬ香侬指数对细菌呼吸速率的贡献率大小顺序为:高檐蒲

桃群落(７２.６０％)>崖豆藤群落(６７.９０％)>白背桐群落(６４.８０％)ꎮ 说明随着热带森林群落的恢复ꎬ细菌多样

性对细菌呼吸的影响逐渐增大ꎮ
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图 ４　 土壤细菌多样性指数沿热带森林恢复的变化

Ｆｉｇ.４ Ｖａｒｉａｔｉｏｎｓ ｉｎ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｃｒｏｓｓ ｔｈｅ ｔｈｒｅｅ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｓｔａｇｅｓ ｏｆ ｔｒｏｐｉｃａｌ ｆｏｒｅｓｔｓ

ＯＴＵ:Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ Ｕｎｉｔ 操作分类单元ꎬ不同小写字母表示不同恢复阶段之间存在显著差异(Ｐ<０.０５)

表 ３　 不同恢复阶段土壤细菌呼吸与细菌多样性指数的相关关系

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｒｅｓｐｉｒａｔｉｏｎ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

恢复阶段
Ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｓｔａｇｅ

ＯＴＵ 数目
ＯＴＵ ｎｕｍｂｅｒｓ

香侬指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

赵氏指数
Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ

辛普森指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

白背桐群落 ＭＰ ０.８９６∗ ０.７５３∗ ０.９４４∗∗ －０.６５０

崖豆藤群落 ＭＬ ０.８０２ ０.８４６∗ ０.７４６ －０.８１７∗

高檐蒲桃群落 ＳＯ ０.２３１ ０.８２６∗ ０.８４２∗ －０.６９９

　 　 ＯＴＵ:操作分类单元 Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔꎻ∗∗表示 Ｐ<０.０１ꎻ∗表示 Ｐ<０.０５

２.４　 土壤细菌呼吸速率与土壤化学性质的关系

土壤化学性质沿热带森林恢复呈现增加的变化趋势ꎬ但存在样地差异性(表 ４)ꎮ 其中ꎬ土壤有机碳、全
氮、水解氮、铵态氮及硝态氮含量和 ｐＨ 值恢复后期显著高于恢复初期ꎬ相较于恢复初期增加了 ４.２７％—
５８.７７％ꎻ而土壤易氧化有机碳含量在恢复中期达到最大ꎮ

土壤细菌呼吸和土壤化学性质的相关性分析可知(表 ５)ꎬ不同恢复阶段热带森林土壤细菌呼吸与土壤铵

态氮、全氮和有机碳达到极显著正相关(Ｐ<０.０１)ꎬ与土壤 ｐＨ 显著正相关(Ｐ<０.０５)ꎬ与土壤硝态氮、水解氮和

易氧化有机碳未达到显著性水平(Ｐ>０.０５)ꎮ 说明土壤全氮、铵态氮、有机碳和 ｐＨ 对不同恢复阶段热带森林

土壤细菌呼吸具有重要影响ꎮ
２.５　 土壤细菌呼吸与土壤微生物、化学性质变化之间的关系

采用结构方程模型对不同恢复阶段热带森林土壤微生物、化学性质及土壤细菌呼吸之间相互关系分析ꎬ

８４１４ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４３ 卷　



ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.ｅｃｏｌｏｇｉｃａ.ｃｎ

图 ５　 不同恢复阶段热带森林土壤细菌呼吸速率与香侬指数的关系

Ｆｉｇ.５　 Ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｒｅｓｐｉｒａｔｉｏｎ ｒａｔｅ ａｎｄ ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ ｉｎ ｔｈｅ ｔｈｒｅｅ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｓｔａｇｅｓ ｏｆ ｔｒｏｐｉｃａｌ ｆｏｒｅｓｔｓ

表 ４　 热带森林土壤化学性质沿恢复阶段的变化

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｓｏｉｌ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｌｏｎｇ ｔｈｅ ｔｒｏｐｉｃａｌ ｆｏｒｅｓｔ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ

指标
Ｉｎｄｅｘ

恢复阶段 Ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｓｔａｇｅｓ

白背桐群落 ＭＰ 崖豆藤群落 ＭＬ 高檐蒲桃群落 ＳＯ

ｐＨ ３.７４±０.１２ｂ ３.７７±０.１７ｂ ３.９０±０.１７ａ

有机碳 Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ / (ｇ / ｋｇ) ２０.４８±３.５８ｂ ２１.７７±３.１０ａｂ ２３.１０±３.８９ａ

易氧化有机碳 Ｒｅａｄｉｌｙ ｏｘｉｄｉｚａｂｌｅ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ / (ｇ / ｋｇ) ６.６５±３.９２ｂ １０.０９±５.２４ａ ８.５７±４.９５ａｂ

全氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ / (ｇ / ｋｇ) １.３９±０.８０ｂ １.５７±０.９３ａｂ １.９８±０.９１ａ

水解氮 Ｈｙｄｒｏｌｙｚａｂｌｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ / (ｍｇ / ｋｇ) ７１.４７±４７.５１ｂ ９２.８５±３５.８３ａｂ １０４.４０±５０.６６ａ

铵态氮 Ａｍｍｏｎｉｕｍ ｎｉｔｒｏｇｅｎ / (ｍｇ / ｋｇ) １６.４７±６.１１ｂ ２２.５１±８.８３ａｂ ２６.１５±２.４５ａ

硝态氮 Ｎｉｔｒａｔｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ / (ｍｇ / ｋｇ) ３.７３±３.７３ｂ ３.０２±２.６０ｂ ４.２６±４.４５ａ

　 　 不同小写字母表示不同恢复阶段之间存在显著差异(Ｐ<０.０５)

表 ５　 不同恢复阶段土热带森林土壤细菌呼吸与化学性质的相关关系

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｒｅｓｐｉｒａｔｉｏｎ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｉｎ ｓｏｉｌｓ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｔｒｏｐｉｃａｌ ｆｏｒｅｓｔ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｓｔａｔｅｓ

指标
Ｉｎｄｅｘ

细菌呼吸速率
Ｂａｃｔｅｒｉａｌ
ｒｅｓｐｉｒａｔｉｏｎ

ｒａｔｅ

全氮
Ｔｏｔａｌ

ｎｉｔｒｏｇｅｎ

硝态氮
Ｎｉｔｒａｔｅ
ｎｉｔｒｏｇｅｎ

铵态氮
Ａｍｍｏｎｉｕｍ
ｎｉｔｒｏｇｅｎ

水解氮
Ｈｙｄｒｏｌｙｚａｂｌｅ

ｎｉｔｒｏｇｅｎ

有机碳
Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ

ｃａｒｂｏｎ

易氧化
有机碳
Ｒｅａｄｉｌｙ

ｏｘｉｄｉｚａｂｌｅ
ｏｒｇａｎｉｃ
ｃａｒｂｏｎ

ｐＨ

细菌呼吸速率 Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｒｅｓｐｉｒａｔｉｏｎ ｒａｔｅ １

全氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ０.７６１∗∗ １

硝态氮 Ｎｉｔｒａｔｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ －０.３３７ －０.１８０ １

铵态氮 Ａｍｍｏｎｉｕｍ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ０.６７７∗∗ ０.６９４∗∗ －０.２４３ １

水解氮 Ｈｙｄｒｏｌｙｚａｂｌｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ －０.２８４ －０.２５１ ０.１６４ －０.１３６ １

有机碳 Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ０.７３１∗∗ ０.６２１∗∗ －０.２４７ ０.７０５∗∗ －０.０１９１ １

易氧化有机碳
Ｒｅａｄｉｌｙ ｏｘｉｄｉｚａｂｌｅ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ０.１４２ ０.１４８ －０.１４２ ０.０８２ －０.５６２ ０.１３３ １

ｐＨ ０.５４９∗ ０.２９６ －０.３６７ ０.１９３ －０.３２０ ０.４９３∗ ０.２３１ １

　 　 ∗∗表示 Ｐ<０.０１ꎻ∗表示 Ｐ<０.０５

结果表明模型最终解释了 ７８.５％的细菌呼吸变化、４７.１％的香侬指数变化及 ５５.２％的土壤微生物量碳变

９４１４　 １０ 期 　 　 　 张昆凤　 等:土壤细菌呼吸对西双版纳热带森林恢复的响应 　
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化(图 ６)ꎮ 土壤香侬指数、微生物量碳、全氮、铵态氮和 ｐＨ 的升高会直接引起细菌呼吸速率增加(Ｐ<０.００１、
０.０１ 或 ０.０５)ꎮ 其中ꎬ香侬指数和微生物量碳(路径系数分别为 ０.４４１ 和 ０.４２４)是土壤细菌呼吸变化的主要贡

献者ꎮ 土壤总有机碳通过影响香侬指数和微生物量碳间接作用于细菌呼吸(Ｐ<０.００１ 或 ０.０５)ꎻ土壤铵态氮通

过引起香侬指数的升高而对细菌呼吸进行调控(Ｐ<０.０５)ꎻ土壤全氮含量的增加会提高微生物量碳ꎬ从而促进

细菌呼吸(Ｐ<０.００１)ꎮ 因此ꎬ热带森林土壤细菌呼吸速率变化ꎬ主要由细菌多样性、微生物量碳及 ｐＨ 的直接

调控以及土壤总有机碳、全氮和铵氮含量的间接影响ꎮ

图 ６　 不同恢复阶段热带森林土壤微生物、化学性质变化及土壤细菌呼吸间的结构方程模型

Ｆｉｇ.６　 Ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ ｅｑｕａｔｉｏｎ ｍｏｄｅｌ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｃｈａｎｇｅｓ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｒｅｓｐｉｒａｔｉｏｎ ｉｎ ｔｒｏｐｉｃａｌ ｆｏｒｅｓｔｓ ａｔ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｓｔａｇｅｓ

图中箭头上的数字表示显著的标准化路径系数图ꎬ∗∗∗表示 Ｐ<０.００１ꎻ∗∗表示 Ｐ<０.０１ꎻ∗表示 Ｐ<０.０５ꎻＢＲ:土壤细菌呼吸速率ꎻＴＮ:全氮ꎻ

ＮＨ＋
４ ￣Ｎ:铵态氮ꎻ ＳＯＣ:土壤有机碳ꎻｐＨ:酸碱度ꎻＭＢＣ:微生物量碳ꎻ Ｓｈａｎｎｏｎ:香侬指数

３　 讨论

３.１　 西双版纳不同恢复阶段热带森林土壤细菌呼吸及其季节变化特征

本研究表明西双版纳热带森林恢复进程显著影响土壤细菌呼吸动态ꎬ土壤细菌呼吸速率表现为恢复后期

(高檐蒲桃群落)显著高于恢复前期(白背桐群落)和中期(崖豆藤群落)ꎮ 这种规律与土壤微生物量碳及细

菌基因多样性随热带森林恢复的变化相一致ꎮ 这可能是由于随着热带森林的恢复ꎬ样地植被覆盖率增加、植
物群落结构及理化环境趋于稳定与复杂[４１—４２]ꎬ地上与地下凋落物输入也随之增加ꎬ并刺激了土壤微生物量碳

积累[４３]和土壤细菌多样性的增加[４４]ꎬ进而促进了土壤细菌的呼吸活动ꎮ 柳春林等[４５] 研究亦表明ꎬ森林恢复

过程中植被类型及养分归还的改变会引起土壤细菌多样性变化ꎬ并且发现恢复后期细菌多样性显著高于前

期ꎬ从而形成了土壤细菌呼吸速率随着恢复进程而增加的变化模式ꎮ 因此ꎬ土壤微生物数量及多样性可能是

驱动土壤细菌呼吸随热带森林恢复变化的重要生物因素ꎮ
不同恢复阶段热带森林土壤细菌呼吸速率均具有显著的季节变化ꎬ且与土壤微生物量碳的时间变化规律

相一致ꎮ 这可能是由于西双版纳位于亚热带北缘ꎬ高温高湿的微气候为土壤微生物提供适宜的栖息环境ꎬ刺
激了微生物数量增长及细菌呼吸作用[４６—４７]ꎮ 土壤微生物量碳含量在 ６、９ 月份较高ꎬ这与前人研究结果相类

似[４８—４９]ꎮ 这是因为夏季适宜的水热条件会维持较快的土壤碳周转速率ꎬ为土壤微生物提供碳源ꎬ刺激土壤微

生物量碳的积累[２４]ꎬ进而提高了土壤微生物呼吸强度[５０—５１]ꎮ 因此ꎬ微生物量碳时间动态是影响热带森林土

壤细菌呼吸季节变化的重要调控因素ꎮ
３.２　 土壤细菌呼吸对热带森林恢复过程中微生物量碳及细菌群落变化的响应

相关分析、回归分析和结构方程模型结果表明ꎬ土壤微生物量碳含量和细菌多样性沿热带森林恢复的增
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加显著促进土壤细菌呼吸ꎬ成为了细菌呼吸变化的主控因子ꎮ 其中ꎬ土壤微生物量碳含量对细菌呼吸变化的

解释量表现为高檐蒲桃群落显著大于崖豆藤和白背桐群落ꎬ说明恢复后期微生物量碳含量变化对土壤细菌呼

吸变化具有重要调控作用ꎮ 这可能是因为相较于恢复中期及早期ꎬ恢复后期地上植物生长对土壤养分的需求

加大[５２—５３]ꎬ加剧了土壤微生物与地上植物对土壤有机碳的竞争ꎬ此时细菌的繁衍受到了微生物量碳的限

制[５４]ꎮ 因此ꎬ热带森林恢复引起土壤微生物量碳含量的变化ꎬ能够对土壤细菌呼吸产生显著影响ꎮ
沿热带森林恢复土壤细菌丰度及群落多样性的变化对土壤细菌呼吸产生了重要影响ꎮ 土壤细菌丰富度

和多样性对细菌呼吸的贡献率均表现为高檐蒲桃群落显著大于白背桐和崖豆藤群落ꎮ 这表明恢复后期土壤

细菌类群数、丰度及多样性的增加对细菌呼吸产生了重要促进作用ꎮ 可能是由于土壤细菌群落变化容易受到

环境因子的影响[５５]ꎬ处于恢复初期的群落ꎬ其郁闭度和表面凋落物较少[５６]ꎬ地面受到的太阳直射部分较多ꎬ
土壤温湿度不稳定[５７]ꎬ导致细菌类群数、丰富及多样性的降低[５８]ꎻ随着森林恢复的进行ꎬ输入土壤的凋落物

较多ꎬ土壤渗透性、自动调节能力、保水保温土壤物理性状得到改善[５９—６０]ꎬ细菌丰富度和多样性也得到了提

高[６１—６２]ꎮ 特别是结构方程模型结果表明ꎬ微生物 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性是直接调控土壤微生物呼吸变化的主要因

素ꎬ表明细菌多样性随热带森林恢复的逐渐增加时ꎬ可能通过刺激不同功能细菌类群的呼吸活动ꎬ进而提高了

土壤细菌总的呼吸水平[６３]ꎮ
３.３　 土壤细菌呼吸对热带森林恢复过程中土壤酸性及碳氮库变化的响应

土壤 ｐＨ 变化能够显著影响热带森林土壤细菌呼吸速率ꎬ土壤 ｐＨ 值随恢复进程而增加刺激土壤细菌群

落发展及其呼吸作用ꎮ 这可能是由于土壤酸度增强时会抑制大多数细菌的生长和繁殖并可能导致死亡[６４]ꎬ
改变土壤细菌丰度、群落结构及多样性ꎬ进而抑制土壤细菌呼吸ꎻ而当土壤酸度降低(ｐＨ 升高)时ꎬ会加快细

菌生长繁殖ꎬ使得细菌多样性增加[６５—６８]ꎬ细菌呼吸速率也随之增强ꎮ 因此ꎬ热带森林恢复导致土壤 ｐＨ 升高

是调控土壤细菌呼吸速率的一个重要因子ꎮ
森林恢复过程中土壤中碳氮组分的变化是影响细菌呼吸的重要因素ꎮ 结构方程模型表明ꎬ热带森林恢复

导致的土壤有机碳、全氮和铵态氮是土壤细菌呼吸变化的间接调控因子ꎮ 土壤有机碳含量的升高会增加细菌

多样性及微生物量碳含量进而促进细菌呼吸ꎮ 这是因为土壤有机碳含量对土壤微生物代谢及群落发展具有

重要的影响[６９]ꎬ很大程度上决定着土壤细菌群落动态变化[７０]ꎬ并刺激细菌的生长和繁殖ꎬ显著提高细菌代谢

活性及微生物量碳含量[３３ꎬ７０—７１]ꎬ进而提高细菌呼吸速率ꎮ 土壤氮素的增加ꎬ不仅能够抑制土壤中有害物质的

产生ꎬ为微生物提供良好的生长环境ꎬ从而提高微生物物量碳含量[３３] 及碳矿化速率[７２]ꎬ进而促进细菌呼吸ꎮ
还会刺激细菌数量增长[７３]、改变土壤细菌群落结构[７４]、提高细菌多样性[７５]ꎬ从而影响土壤细菌的呼吸活

动[７６—７７]ꎮ 因此ꎬ热带森林恢复能够通过促进土壤有机碳、全氮及铵态氮含量的积累影响细菌群落的发展ꎬ进
而对热带森林土壤细菌呼吸速率产生间接的调控作用ꎮ

综上ꎬ西双版纳热带森林次生恢复ꎬ刺激土壤细菌多样性、微生物量碳、ｐＨ 值的升高而直接调控土壤细菌

呼吸ꎬ而土壤有机碳、全氮和铵态氮含量的增加ꎬ则通过促进土壤细菌多样性和微生物量碳而对热带森林土壤

细菌呼吸具有间接调控作用ꎮ 研究结果有助于理解热带森林恢复过程中土壤细菌呼吸组分动态特征及其调

控机制ꎬ能为正确评估热带森林恢复对温室气体排放及全球碳平衡的贡献提供基础数据ꎮ
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