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川西亚高山三种天然次生林土壤微生物多样性变化
特征

唐恬恬１ꎬ２ꎬ 胡宗达２ꎬ∗ꎬ刘兴良１ꎬ 蔡　 蕾１ꎬ 王轶浩３ꎬ肖玖金４ꎬ冯秋红１ꎬ罗明霞２

１ 四川省林业科学研究院ꎬ森林和湿地生态恢复与保育四川重点实验室ꎬ成都　 ６１００８１

２ 四川农业大学资源学院ꎬ成都　 ６１１１３０

３ 重庆师范大学地理与旅游学院ꎬ重庆市三峡库区地表生态过程野外科学观测研究站ꎬ重庆　 ４０１３３１

４ 四川农业大学林学院ꎬ成都 　 ６１１１３０

摘要:开展川西亚高山相似土壤母质背景下天然次生林土壤微生物群落结构及其多样性探究ꎬ可加深次生林更新过程中土壤微

生物群落结构变化的认知ꎮ 选取川西米亚罗林区 ２０ 世纪 ６０ 年代采伐后经自然更新恢复形成的 ３ 种天然次生林(槭￣桦阔叶

林ꎬＡＢＢꎻ桦￣槭￣冷杉针阔混交林ꎬＢＡＡꎻ岷江冷杉林ꎬＡＦＦ)ꎬ分析林下表层(０—２０ ｃｍ)土壤微生物群落结构变化及其影响因素ꎬ

结果显示:(１) ３ 种林型土壤细菌 Ｃｈａｏ１ 和 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数均极显著高于真菌ꎬ但仅真菌群落的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数差异显著ꎬ表现为

ＢＡＡ>ＡＢＢ>ＡＦＦꎻ(２) 细菌群落优势门主要为变形杆菌门、酸杆菌门、疣微菌门、拟杆菌门、绿弯菌门ꎬ相对丰度占比超过 ８２％ꎻ

真菌群落则为子囊菌门和担子菌门ꎬ占比超过 ８５％ꎬＡＦＦ 担子菌门相对丰度最高而子囊菌门最低ꎮ (３) ＲＤＡ 分析显示ꎬ土壤

ｐＨ 和乔木物种多样性(Ｓｈａｎｎｏｎ 指数)是影响微生物群落结构变化的主导因子ꎻ土壤养分元素对细菌群落影响不显著ꎬ真菌群

落主要受 ＴＮ、ＴＰ 含量显著影响ꎮ 总体上ꎬ林型间乔木层物种多样性、土壤酸碱度及其氮磷含量是导致微生物群落结构变化的

关键因素ꎮ

关键词:川西亚高山ꎻ天然次生林ꎻ微生物群落ꎻ相对丰度ꎻ多样性
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Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ: Ｓｉｃｈｕａｎ ｓｕｂａｌｐｉｎｅꎻ ｎａｔｕｒａｌ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｆｏｒｅｓｔꎻ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙꎻ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅꎻ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

土壤微生物是森林生态系统土壤碳氮循环的重要组成部分ꎬ对土壤有机质分解与稳定、腐殖质形成和养

分转化等方面起到重要的促进作用[１—３]ꎮ 微生物可通过对凋落物的降解 /分解方式影响到土壤碳水化合物特

征[４—５]ꎬ为腐殖质的形成提供 ＮＨ＋
４ ￣Ｎꎬ以增强其他微生物的合成代谢[６]ꎬ改变土壤有机碳氮比[７]ꎬ影响到土壤

固有属性[８]ꎬ其群落结构可作为评价土壤生态状况的重要生物指标[９—１０]ꎮ 一般认为ꎬ土壤微生物群落结构变

化源自植物与土壤的交互作用[１０—１１]ꎬ这种作用因研究区域环境条件异同ꎬ土壤养分元素和植物物种多样性对

微生物群落组成结构的影响程度亦不同[１２—１３]ꎮ 大量研究表明ꎬ不同林型条件下的土壤 ｐＨ、土壤碳氮磷及其

化学计量比与土壤细菌和真菌群落结构间的关系表现为正向、负向或中性的关系[１４—１６]ꎻ此外ꎬ人为改变地表

凋落物数量和质量以及地下根系生物量的差异也会导致土壤养分的变化ꎬ进而影响到土壤微生物群落结构多

样性和丰度[１７—１９]ꎬ说明了土壤微生物群落组成与土壤养分间的耦合协同关系较为复杂ꎮ
天然次生林是川西亚高山的主要森林类型之一ꎬ在水源涵养及土壤碳氮固持等方面起着重要作用[２０—２１]ꎮ

该区域 １９ 世纪中叶经大规模森林采伐及其 ９０ 年代初期施行退耕还林政策实施后ꎬ形成了以云杉(Ｐｉｃｅａ
ａｓｐｅｒａｔａ)人工林、天然次生林、原始暗针叶林相间分布的森林格局[２２—２３]ꎬ为研究不同林型土壤碳氮循环及其

与微生物菌群的耦合机制提供了便捷ꎮ 研究显示ꎬ岷江冷杉林土壤 ｐＨ、全氮(ＴＮ)和有效磷(ＡＰ)含量显著影

响到菌根真菌的形态[２４]ꎻ天然针叶林和人工云杉林土壤 Ｃ / Ｎ 高低会改变土壤微生物群落相对丰度[２５]ꎻ不同

林龄人工云杉、天然次生阔叶林 (红桦 Ｂｅｔｕｌａ ａｌｂｏｓｉｎｅｎｓｉｓ) 及针阔混交林 (红桦、云杉和岷江冷杉 Ａｂｉｅｓ
ｆａｘｏｎｉａｎａ)、岷江冷杉针叶林等的土壤有机碳(ＳＯＣ)、ＴＮ 和根系生物量对微生物群落结构有显著影响ꎬ但 Ｃ / Ｎ
和 ＡＰ 对真菌群落结构没有显著影响[２６— ２７]ꎻ树种间互作对微生物群落结构的影响弱于单一物种[２８]ꎮ 虽然人

们对川西亚高山林型间土壤微生物群落及其影响因素有一定了解ꎬ但针对相似土壤母质背景下不同林型土壤

微生物的变化仍然了解不够深入ꎬ须进一步研究其土壤微生物对林型变化的响应特征及其影响因素ꎬ一方面

可充实对该区域森林土壤土壤微生物群落结构变化的认知ꎻ另一方面亦可为森林土壤的碳氮固持驱动机制提

供参考ꎮ
选取 ２０ 世纪 ６０ 年代采伐后经自然更新形成的天然次生林为对象ꎬ采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 高通量测序技术

分析土壤微生物多样性变化特征ꎬ假设:土壤微生物多样性变化主要受 ＳＯＣ、ＴＮ 含量及林型物种组成的影响ꎬ
以探究:(１) 土壤微生物群落多样性和结构对林型的响应特征ꎻ(２) 土壤养分、植物多样性及微生物多样性间

３２４７　 １８ 期 　 　 　 唐恬恬　 等:川西亚高山三种天然次生林土壤微生物多样性变化特征 　
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的协同关系ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 研究区概况

　 　 研究区位于四川理县米亚罗林区ꎬ海拔范围 ２２００—５５００ ｍꎬ气候受高原地形影响ꎬ具有典型的高山气候

特征ꎬ年均温度 ６—１２℃ꎬ１ 月份平均气温－８℃ꎬ７ 月份平均气温 １２.６℃ꎬ年均降雨量 ７００—１４００ ｍｍꎬ集中于

５—１０ 月的生长季ꎬ森林土壤类型以山地棕壤为主ꎮ 实验样地位于理县夹壁乡夹壁沟林区(１０２°５０′２４.０１″—
２４.８４″Ｅꎬ３１°１７′０４″—２４.２４ Ｎ)ꎬ在该区域选取土壤母质和气候相似背景下的青榨槭 Ａｃｅｒ ｄａｖｉｄｉｉ ＋糙皮桦

Ｂ.ｐｌａｔｙｐｈｙｌｌａ＋红桦天然次生阔叶林(ＡＢＢ)、红桦＋青榨槭＋岷江冷杉针阔混交林(ＢＡＡ)、岷江冷杉林(ＡＦＦ)的
天然次生林作为试验样地[２９]ꎮ
１.２　 采样点设置及样品采集

２０２０ 年 ７ 月ꎬ每种林型按照相邻原则ꎬ采用罗盘仪(ＤＱＬ￣ １)分别布设了 ３ 个 ４０ ｍ×４０ ｍ 的标准样方ꎬ再
按“田”字形将每个样方划分为 ４ 个 ２０ ｍ×２０ ｍ 的亚样方ꎬ间隔距离>２０ ｍ) [３０]ꎮ 每个亚样方中将再次划分为

４ 个 １０ ｍ×１０ ｍ 的小样方ꎬ采用“梅花 ５ 点”法进行土壤取样ꎬ取样前去除地表枯落物ꎬ用不锈钢土钻采集 ０—
２０ ｃｍ 表层土样 ２０ 钻ꎬ将其充分混合均匀ꎬ按照“四分法”取混合土样ꎬ装入无菌自封袋后贴上标签ꎬ运回实验

室后将土壤样本分成两份:一份进行自然风干、研磨、过 ２ｍｍ 筛后用于测定土壤理化性质[３０]ꎻ另外一份置于

－８０℃冰箱保存ꎬ用于高通量测序ꎮ
１.３　 土壤基本理化指标测定方法

土壤 ｐＨ 按土水质量比 １∶２.５ 混合搅拌后用 ｐＨ 计测定ꎻ土壤有机碳(ＳＯＣ)含量采用重铬酸钾外加热法测

定ꎻ土壤全氮(ＴＮ)含量采用硫酸￣催化剂消解ꎬ流动分析仪法测定ꎻ土壤全磷(ＴＰ)含量采用氢氧化钠熔融￣钼
锑抗比色法测定ꎻ土壤有效磷(ＡＰ)含量用碳酸氢钠浸提￣钼锑抗比色法测定ꎻ土壤硝态氮(ＮＯ－

３ ￣Ｎ)和铵态氮

(ＮＨ＋
４ ￣Ｎ)采用比色法测定ꎮ

１.４　 土壤微生物 ＤＮＡ 提取及扩增测序

土壤高通量测序送成都罗宁生物科技有限公司(ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.ｒｈｏｎｉｎ￣ｂｉｏ.ｃｏｍ)检测ꎮ 利用 ＤＮＡ 提取试剂

盒进行基因组 ＤＮＡ 抽提后ꎬ使用 ０.８％琼脂糖凝胶电泳检测 ＤＮＡ 的浓度和纯度ꎮ 以稀释后的基因组 ＤＮＡ 为

模板ꎬ合成带有 Ｂａｒｃｏｄｅ 的特异引物对细菌的 １６Ｓ ｒＤＮＡ Ｖ４ 区域和真菌的 ＩＴＳ２ 区域进行扩增ꎻ使用引物 ５１５Ｆ
(５′￣ＧＴＧＹＣＡＧＣＭＧＣＣＧＣＧＧ ＴＡＡ￣３′)和 ８０６Ｒ(５′￣ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴ ＣＴＡＡＴ￣ ３′)进行 １６Ｓ ｒＤＮＡ 检测ꎬ使
用 ＩＴＳ３＿ＫＹＯ２ (５′￣ＧＡＴＧＡＡＧＡＡＣＧＹＡ ＧＹＲＡＡ￣３′) 和 ＩＴＳ４ (５′￣ＴＣＣＴＣＣＧＣＴＴＡＴＴＧＡＴＡＴＧＣ￣３′)进行 ＩＴＳ２ 检

测ꎮ ＰＣＲ 仪采用 Ａｐｐｌｉｅｄ Ｂｉｏｓｙｓｔｅｍｓ 公司的 Ｇｅｎｅ Ａｍｐ􀳏 ＰＣＲ Ｓｙｓｔｅｍ ９７００ꎬ使用 Ｑｕｂｉｔ＠ ２. ０ Ｆｌｕｏｒｏｍｅｔｅｒ
(Ｔｈｅｒｍｏ Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ)对 ＰＣＲ 回收产物进行检测定量ꎬ按照每个样本测序量的要求进行相应比例混合ꎮ 基于

Ｉｌｌｕｍｉｎａ 公司的 ＴｒｕＳｅｑ ＤＮＡ ＰＣＲ￣Ｆｒｅｅ Ｓａｍｐｌｅ Ｐｒｅｐ Ｋｉｔ 试剂盒进行文库构建ꎬ使用罗宁生物的 Ｈｉｓｅｑ ２５００ 平台

ＰＥ２５０ 模式进行测序ꎮ
１.５　 生物信息分析

使用 ＦＬＡＳＨ[３０]拼接双端序列ꎬ基于 Ｂａｒｃｏｄｅ 从 ｒｅａｄｓ 中拆分出各样品序列ꎬ截去 Ｂａｒｃｏｄｅ 序列得到原始数

据ꎬ然后使用 Ｔｒｉｍｍｏｍａｔｉｃ[３１]进行质控ꎬ得到有效数据 Ｃｌｅａｎ Ｒｅａｄｓꎮ 基于 Ｕｓｅａｒｃｈ 软件ꎬ使用 ＵＰＡＲＳＥ 算法[３２]

在 ９７％的一致性水平上进行 ＯＴＵ 聚类ꎬ挑选每个 ＯＴＵ 中出现频数最高的序列作为 ＯＴＵ 的代表序列ꎮ 使用

ＵＣＬＵＳＴ 分类法[３３]与 ＳＩＬＶＡ 数据库进行注释分析ꎬ对代表性序列进行比对并过滤ꎮ 为避免各样品微生物量

的差异ꎬ 对各样本做均一化处理ꎬ以样品中数据量最少的为标准进行重抽样ꎬ得到标准化数据用于后续的统

计分析ꎮ
１.６　 数据处理与分析

使用群落丰富度 Ｃｈａｏ１ 指数(ＳＢａｃｔｅｒｉａ和 ＳＦｕｎｇｉ)和 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数(ＨＢａｃｔｅｒｉａ和 ＨＦｕｎｇｉ)代表单个样品中土壤微生

４２４７ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４３ 卷　
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物α 多样性(Ｖｅｇａｎ 函数包)ꎻ乔木层和草本层的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和均匀度指数的统计方法见前期研究[３０]ꎬ 冠幅

(ＣＤ) 和胸径 (ＤＢＨ) 参考 Ｓｃｈｏｍａｋｅｒ 公式[３４]ꎻ不同林型物种多样性指数、细菌和真菌多样性指数以及土壤理

化因子利用 ＳＰＳＳ ２６.０ 软件进行方差分析(ＡＮＯＶＡ)和多重比较进行显著性差异检验ꎻ利用微生物群落相对

丰度计算 Ｂｒａｙ－Ｃｕｒｔｉｓ 距离矩阵并进行非度量多维尺度分析(ＮＭＤＳ)ꎬ用非参数多元统计(ＡＮＯＳＩＭ)检测林型

间微生物群落 β 多样性的显著性差异(Ｐ<０.０５)ꎻ用 Ｐｅａｒｓｏｎ 分析土壤微生物多样性指数与土壤理化因子和物

种多样性的相关性ꎻ用 Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔ 法初步确定对土壤微生物群落产生显著影响的变量ꎻ用 ＲＤＡ(ｖｅｇａｎ 和

ｒｄａｃｃａ.ｈｐ 函数包) 进一步分析土壤理化性质和植物特性对土壤细菌和真菌优势门的影响ꎮ 数据分析利用

ＳＰＳＳ２６.０ 和 Ｒ 软件ꎬ作图采用 ｏｒｉｇｉｎ２０２１ 和 Ｒ 软件 ｇｇｐｌｏｔ２ 作图包ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 三种天然次生林植被特征

统计分析(表 １)显示ꎬ３ 种天然次生林中ꎬ岷江冷杉林(ＡＦＦ)乔木层物种多样性指数均显著低于槭￣桦阔

叶林(ＢＡＡ)和桦￣槭￣冷杉针阔混交林(ＡＢＢ)ꎬ但 ＢＡＡ 与 ＡＢＢ 间差异不显著ꎬ其中 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数表现为 ＡＢＢ
≈ ＢＡＡ > ＡＦＦ(Ｐ > ０.０５)ꎻ均匀度指数在林型间差异不显著(Ｐ > ０.０５)ꎬ高低排序为 ＢＡＡ > ＡＢＢ > ＡＦＦꎻ乔木

层物种多样性指数在 ＡＢＢ 和 ＢＡＡ 间差异不显著ꎮ 草本层物种多样性指数为 ＢＡＡ > ＡＢＢ > ＡＦＦ(Ｐ > ０.０５)ꎬ
总体上草本层物种多样性指数明显高于乔木层ꎬ说明林下草本物种较乔木层丰富ꎮ 胸径表现为 ＡＦＦ>ＢＡＡ>
ＡＢＢꎬ其中 ＡＦＦ 胸径显著大于 ＢＡＡ 和 ＡＢＢ(Ｐ<０.０５)ꎬＢＡＡ 和 ＡＢＢ 之间没有显著差异ꎻ冠幅表现为 ＡＦＦ>ＡＢＢ
>ＢＡＡ(Ｐ>０.０５)ꎮ

表 １　 三种天然次生林植被特征

Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｌａｎｔ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｎａｔｕｒａｌ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｆｏｒｅｓｔｓ

林型 Ｆｏｒｅｓｔ ｔｙｐｅ ＡＦＦ ＢＡＡ ＡＢＢ

冠幅 Ｃｒｏｗｎ ｄｉａｍｅｔｅｒ (ＣＤ) / ｍ ２.４９±０.４１ａ １.８８±０.７９ａ １.９０±０.４２ａ

胸径 ｔｈｅ ｄｉａｍｅｔｅｒ ａｔ ｂｒｅａｓｔ ｈｅｉｇｈｔ(ＤＢＨ) / ｃｍ / ２４.０６±３.３０ａ １３.４９±３.３４ｂ １１.８０±１.７０ｂ

乔木层 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数 Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ (ＱＨ) ０.９５±０.１０ｂ １.８２±０.９５ａ １.８２±０.９３ａ

乔木层均匀度指数 Ｐｉｅｌｏｕ ｉｎｄｅｘ(ＱＪ) ０.６９±０.０７ｂ ０.９４±０.０３ａ ０.８３±０.０７ａｂ

草本层 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数 Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ(ＣＨ) ２.１０±０.２０ａ ２.５４±０.２５ａ ２.３２±０.１９ａ

草本层均匀度指数 Ｐｉｅｌｏｕ ｉｎｄｅｘ(ＣＪ) ０.８６±０.０４ａ ０.９２±０.００ａ ０.８９±０.０２ａ
　 　 表中同行不同小写字母表示不同林型间差异显著(Ｐ<０.０５)ꎻ ＡＦＦ: 岷江冷杉林 Ａｂｉｅｓ ｆａｘｏｎｉａｎａ ｆｏｒｅｓｔꎻ ＢＡＡ: 桦￣槭￣冷杉针阔混交林 Ｂｅｔｕｌａ

ｐｌａｔｙｐｈｙｌｌａ￣Ａｃｅｒ ｄａｖｉｄｉｉ￣Ａｂｉｅｓ ｆａｘｏｎｉａｎａ ｍｉｘｅｄ ｃｏｎｉｆｅｒｏｕｓ ａｎｄ ｂｒｏａｄ￣ｌｅａｖｅｄ ｆｏｒｅｓｔꎻ ＡＢＢ: 槭￣桦阔叶林 Ｄａｖｉｄｉｉ￣Ｂｅｔｕｌａ ｐｌａｔｙｐｈｙｌｌａ￣Ｂ. ａｌｂｏｓｉｎｅｎｓｉｓ ｂｒｏａｄ￣

ｌｅａｖｅｄ ｆｏｒｅｓｔꎻ ＣＤ: 冠幅 Ｃｒｏｗｎ ｄｉａｍｅｔｅｒꎻ ＤＢＨ: 胸径 ｔｈｅ ｄｉａｍｅｔｅｒ ａｔ ｂｒｅａｓｔ ｈｅｉｇｈｔꎻ ＱＨ: 乔木层 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数 Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘꎻ ＱＪ: 乔木层均匀度指数

Ｐｉｅｌｏｕ ｉｎｄｅｘꎻ ＣＨ: 草本层 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数 Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘꎻ ＣＪ: 草本层均匀度指数 Ｐｉｅｌｏｕ ｉｎｄｅｘ

２.２　 不同林型土壤基本理化特性

不同林型表层(０—２０ｃｍ)土壤 ｐＨ 达显著性水平(Ｐ<０.０５)ꎬ其变动幅度为 ４.９７—６.０９(表 ２)ꎬ其中 ＡＦＦ
中酸性最强ꎬＡＢＢ 酸性最弱ꎬ说明林分中出现针叶树种会导致土壤出现酸化趋势ꎮ 毛管孔隙度在不同林型间

差异显著(Ｐ<０.０５)ꎬ表现为 ＢＡＡ>ＡＢＢ>ＡＦＦꎻＡＢＢ 土壤非毛管孔隙度和总孔隙度最高其中非毛管孔隙度显著

大于 ＢＡＡꎬ与 ＡＦＦ 差异不显著ꎬ总孔隙度显著大于 ＡＦＦꎬ与 ＢＡＡ 差异不显著ꎬ说明针阔混交林土壤较为密实ꎬ
储水能力强ꎬ阔叶林土壤大小孔隙兼备ꎬ通气状况最佳ꎬ针叶林土壤孔隙结构最差ꎮ ＮＯ－

３ ￣Ｎ、ＴＰ、ＡＰ 含量均为

ＡＢＢ>ＢＡＡ>ＡＦＦꎬ在 ＡＢＢ 和 ＡＦＦ 间的差异显著(Ｐ<０.０５)ꎬ其中 ＡＰ 含量在不同林型间差异显著(Ｐ<０.０５)ꎬ表
现为 ＡＦＦ 最低和 ＡＢＢ 最高ꎮ ＡＦＦ 土壤 ＮＨ＋

４ ￣Ｎ 含量最高并显著高于 ＢＡＡꎬ与 ＡＢＢ 差异不显著ꎬ说明针阔混交

林树种对 ＮＨ＋
４ ￣Ｎ 吸收利用率较高ꎮ 此外ꎬＳＯＣ 和 ＴＮ 含量分别在 ＡＢＢ 和 ＢＡＡ 中最高ꎬ二者在 ＡＦＦ 表现为最

低ꎬ但不同林型间并未表现出显著性差异ꎮ
２.３　 不同林型下土壤微生物群落多样性和构成

统计发现ꎬ３ 种林型土壤细菌和真菌样本库的覆盖率均大于 ９２％ꎬ表明测序数据能较好地反映土壤样品
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中微生物群落的实际情况ꎮ 高通量测序发现ꎬ３ 种林型土壤样本的土壤细菌和真菌分别共得到 ３２８５９０ 和

１８８９１ 条有效序列ꎬ采用 ＵＰＡＲＳＥ 算法优对 ≥９７％ 的相似度进行 ＯＴＵ 聚类ꎬ得到 ２４４９７ 个细菌 ＯＴＵ 和 １３２６
个真菌 ＯＴＵ (图 １)ꎬ表明细菌数量优势明显ꎮ 图 １ 表明ꎬ土壤细菌 ＯＴＵ 排序为 ＡＢＢ (１３７８０ 个) >ＢＡＡ
(１２７３７ 个)>ＡＦＦ (１２３２６ 个)ꎬ独有数目分别为 ５７０４、４４６５ 和 ４４５１ 个ꎻ真菌 ＯＴＵ 数目与细菌变化趋势一致ꎬ
独有数目分别为 ４６２、４６８ 和 ３３５ 个ꎮ

表 ２　 三种天然次生林下土壤的理化性质 (平均值±标准差)

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｕｎｄｅｒ ｔｈｒｅｅ ｎａｔｕｒａｌ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｆｏｒｅｓｔｓ (ｍｅａｎ±ＳＤ)

理化指标
Ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｉｎｄｉｃａｔｏｒ

植被类型 Ｆｏｒｅｓｔ ｔｙｐｅ

ＡＦＦ ＢＡＡ ＡＢＢ

物理性质 毛管孔隙度(ＣＰ) / ％ ４１.４５±０.００ｃ ６２.４７±１.８２ａ ５６.４２±２.７２ｂ

Ｐｈｙｓｉｃａｌ ｉｎｄｉｃａｔｏｒ 非毛管孔隙度(ＮＣＰ) / ％ １９.４８±０.５２ａｂ １４.９２±４.７２ｂ ２３.２６±１.２０ａ

总孔隙度(ＴＣＰ) / ％ ６０.９０±０.００ｂ ７７.４９±５.８１ａ ７９.６７±１.４ａ

ｐＨ ４.９７±０.２１ｃ ５.７７±０.０６ｂ ６.０９±０.１２ａ

化学性质 有机碳(ＳＯＣ) / (ｇ / ｋｇ) ７５.０４±１３.１７ａ １２７.６５±６５.６２ａ １３１.５５±８９.３２ａ

Ｃｈｅｍｉｃａｌ Ｉｎｄｉｃａｔｏｒ 全氮 (ＴＮ) / (ｇ / ｋｇ) ６.８０±１.１３ａ １３.２７±６.２４ａ １０.９３±７.２７ａ

全磷 (ＴＰ) / (ｇ / ｋｇ) ０.５７±０.１１ｂ ０.７９±０.１１ａｂ ０.８５.±０.１６ａ

硝态氮(ＮＯ－
３ ￣Ｎ) / (ｍｇ / ｋｇ) ０.０６±０.５３ｂ ０.３６±０.２２ｂ ２.０３±０.４８ａ

铵态氮(ＮＨ＋
４ ￣Ｎ) / (ｍｇ / ｋｇ) ５.５０±２.０８ａ １.７９±０.２７ｂ ４.３４±０.６９ａ

有效磷(ＡＰ) / (ｍｇ / ｋｇ) ２.９０±０.９８ｃ ７.５９±０.４４ｂ １３.０７±１.７４ａ

　 　 ＣＰ: 毛管孔隙度 Ｃａｐｉｌｌａｒｙ ｐｏｒｏｓｉｔｙꎻ ＮＣＰ: 非毛管孔隙度 Ｎｏｎ ｃａｐｉｌｌａｒｙ ｐｏｒｏｓｉｔｙꎻ ＴＣＰ: 总孔隙度 Ｔｏｔａｌ ｃａｐｉｌｌａｒｙ ｐｏｒｏｓｉｔｙꎻ ＳＯＣ: 有机碳 Ｏｒｇａｎｉｃ

ｃａｒｂｏｎꎻ ＴＮ: 全氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎꎻ ＴＰ: 全磷 Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ｃｏｎｔｅｎｔꎻ ＮＯ－
３ ￣Ｎ: 硝态氮 Ｎｉｔｒａｔｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎꎻ ＮＨ＋

４ ￣Ｎ: 铵态氮 Ａｍｍｏｎｉｕｍ ｎｉｔｒｏｇｅｎꎻ ＡＰ: 有

效磷 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ

图 １　 三种次生林之间共有的细菌和真菌 ＯＴＵ 的数量

Ｆｉｇ.１　 Ｖｅｎｎ ｐｒｏｆｉｌｅ ｏｆ ＯＴＵ ｎｕｍｂｅｒｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ ａｍｏｎｇ ｔｈｒｅｅ ｎａｔｕｒａｌ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｆｏｒｅｓｔ ｓｉｔｅｓ

从图 ２ 可知ꎬ３ 中林型间土壤细菌丰富度指数(Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ) 和 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数(Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ)差异

不显著ꎬ其高低排序均为 ＡＢＢ>ＢＡＡ>ＡＦＦꎻ真菌 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数在 ＢＡＡ 和 ＡＦＦ 间差异显著(Ｐ<０.０５)ꎻ丰
富度指数未表现出显著性差异ꎬ排序均为 ＢＡＡ>ＡＢＢ>ＡＦＦꎮ 方差分析显示ꎬ土壤微生物细菌 Ｃｈａｏ１ 和 Ｓｈａｎｎｏｎ
指数极均显著高于真菌(Ｐ<０.０１)ꎮ

ＮＭＤＳ 分析(图 ３)显示ꎬＢＡＡ 和 ＡＦＦ 的细菌 β 多样性在二维空间上趋向于聚集在一起ꎬ并与 ＡＢＢ 的细菌

分离ꎻ真菌 β 多样性在不同林型下明显分离ꎮ ＡＮＯＳＩＭ 分析进一步表明ꎬ不同林型间土壤细菌和真菌 β 多样

性变化达到显著(Ｐ<０.０５)和极显著变化(Ｐ<０.０１)ꎬ且真菌 (Ｐ<０.０１)对林型的响应大于细菌ꎮ
从门水平看ꎬ３ 种天然次生林土壤中ꎬ变形菌门(３７.０３％)、酸杆菌门(２２.４０％)、疣微菌门(１０.５９％)、拟杆
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图 ２　 三种天然次生林土壤微生物群落多样性

Ｆｉｇ.２　 Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｔｈｒｅｅ ｎａｔｕｒａｌ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｆｏｒｅｓｔｓ

ＡＦＦ: 岷江冷杉林 Ａｂｉｅｓ ｆａｘｏｎｉａｎａ ｆｏｒｅｓｔꎻ ＢＡＡ: 桦￣槭￣冷杉针阔混交林 Ｂｅｔｕｌａ ｐｌａｔｙｐｈｙｌｌａ￣Ａｃｅｒ ｄａｖｉｄｉｉ￣Ａｂｉｅｓ ｆａｘｏｎｉａｎａ ｍｉｘｅｄ ｃｏｎｉｆｅｒｏｕｓ ａｎｄ ｂｒｏａｄ￣

ｌｅａｖｅｄ ｆｏｒｅｓｔꎻ ＡＢＢ: 槭￣桦阔叶林 Ｄａｖｉｄｉｉ￣Ｂｅｔｕｌａ ｐｌａｔｙｐｈｙｌｌａ￣Ｂ.ａｌｂｏｓｉｎｅｎｓｉｓ ｂｒｏａｄ￣ｌｅａｖｅｄ ｆｏｒｅｓｔ

图 ３　 三个天然次生林土壤细菌和真菌 ＯＴＵ 数量的非度量多维标度分析(ＮＭＤＳ)

Ｆｉｇ.３　 Ｎｏｎ￣ｍｅｔｒｉｃ ｍｕｌｔｉｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ ｓｃａｌｉｎｇ (ＮＭＤＳ) ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ｆｕｎｇｉ ＯＴＵｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ Ｂｒａｙ￣Ｃｕｒｔｉｓ ｄｉｓｔａｎｃｅｓ ａｍｏｎｇ ｔｈｒｅｅ ｎａｔｕｒａｌ

ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｆｏｒｅｓｔｓ

菌门(６.８９％)、绿弯菌门(５.９４％)为优势细菌菌群ꎬ相对丰度占比超过 ８２％ꎬ且变形菌门(４０.４９％)、酸杆菌门

(２４.３１％)和疣微菌门(１１.８０％)相对丰度以 ＡＦＦ 林分最高ꎻ方差分析显示ꎬ仅有变形菌、拟杆菌和浮霉菌 ３ 个

门的相对丰度在不同林型中差异显著(Ｐ<０.０５)ꎻ子囊菌门(Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ)、担子菌门(Ｂａｓｉｄｉｏｍｍｙｃｏｔａ)、罗兹菌

门(Ｒｏｚｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ)、Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ Ｐｈｙｌｕｍ 和被孢霉门(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ)是主要的真菌菌群并在不同林型间发

生显著或极显著变化ꎬ其中子囊菌门(５９.４７％)、担子菌门(２６.２８％)为优势门ꎬ占比超过 ８５％ꎬ与 ＡＦＦ 相比ꎬ子
囊菌在 ＢＡＡ 和 ＡＢＢ 中分别增加了 ２.１ 倍和 ２.４ 倍ꎮ 属水平上(图 ４)ꎬ细菌群落结构在 ＡＢＢ 和 ＢＡＡ 中被聚为

一类ꎬ说明以阔叶树种为优势种的林型中ꎬ土壤细菌群落结构表现出相似特征ꎬ其中 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｕｄａｅｃｏｂａｃｔｅｒ
为第一优势菌属其相对丰度在 ＡＦＦ 中最高ꎬＣａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｓｏｌｉｂａｃｔｅｒ、Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ 和 ＲＢ４１ 的相对丰度在不同

林型间发生显著变化(Ｐ<０.０５)ꎻ真菌群落结构在 ＡＦＦ 和 ＡＢＢ 中被聚为一类ꎬ表明林型中针叶树种对真菌群
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落结构影响度较大ꎬ担子菌门的红菇属(Ｒｕｓｓｕｌａ)ꎬ子囊菌门的 Ｌａｃｈｎｕｍ、Ｍｏｎｉｌｉｎｉａ、Ｎｅｏｎｅｃｔｒｉａ、 Ｉｌｙｏｎｅｃｔｒｉａ、
Ｈｅｌｉｃｏｎｄｅｎｄｒｏｎ、Ｓｙｍｂｉｏｔａｐｈｒｉｎａ 和 Ｇｅｏｍｙｃｅｓ 不同林型下发生显著(Ｐ<０.０５)或极显著(Ｐ<０.０１)变化ꎮ

图 ４　 三种天然次生林土壤细菌和真菌门和属水平上 的相对丰度

Ｆｉｇ.４　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｔ ｔｈｅ ｐｈｙｌｕｍ ａｎｄ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ ｆｒｏｍ ｔｈｒｅｅ ｎａｔｕｒａｌ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｆｏｒｅｓｔｓ

Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ: 变形杆菌门ꎻ Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ: 酸杆菌门ꎻ Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ: 疣微菌门ꎻ Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ: 拟杆菌门ꎻ Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ: 绿弯菌门ꎻ

Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ: 浮霉菌门ꎻ Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ: 放线菌门ꎻ Ｒｏｋｕｂａｃｔｅｒｉａ 门ꎻ Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ: 子囊菌门ꎻ Ｂａｓｉｄｉｏｍｍｙｃｏｔａ: 担子菌门ꎻ Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ:

被孢霉门ꎻ Ｒｏｚｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ: 罗兹菌门

２.４　 植被特征和土壤理化性质对微生物群落的影响

Ｐｅａｒｓｏｎ 相关性分析(图 ５)表明ꎬ细菌的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数(ＨＢａｃｔｅｒｉａ)与 ｐＨ 和 ＡＰ 显著正相关(Ｐ<０.０５)ꎻ真菌

的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数(ＨＦｕｎｇｉ)与 ＣＰ、ＴＣＰ、ｐＨ、ＣＨ、ＣＤ、ＣＪ、ＱＨ、ＱＤ 和 ＱＪ 显著正相关(Ｐ<０.０５)ꎬ与 ＮＨ＋
４ ￣Ｎ 极显著负

相关(Ｐ<０.０１)ꎬ真菌的 Ｃｈａｏ１ 指数( ＳＦｕｎｇｉ)与 ＤＢＨ 呈显著负相关关系(Ｐ<０.０５)ꎻ细菌群落的 Ｃｈａｏ１ 指数

(ＳＢａｃｔｅｒｉａ)与物种多样性及土壤理化性质关系不显著(Ｐ>０.０５)ꎮ
为进一步了解天然次生林土壤理化因子、植被特征协同对土壤微生物群落组成是否产生显著性影响ꎬ采

用 Ｍａｎｔｅｌ 检验(表 ３)发现ꎬ在门水平上ꎬ细菌群落组成主要受 ＴＣＰ、ｐＨ、ＡＰ 和 ＱＨ 的显著影响(Ｐ<０.０５)ꎻ真菌

群落组成则主要受 ＣＰ、ＴＣＰ、ｐＨ、ＴＰ、ＤＢＨ、ＱＨ 和 ＱＪ 的显著影响(Ｐ<０.０５)ꎮ 草本层物种多样性对细菌和真菌
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图 ５　 土壤微生物多样性与植被特征和土壤理化性质之间的 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关系数

Ｆｉｇ.５　 Ｐｅａｒｓｏｎ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ ａｎｄ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

ＨＢａｃｔｅｒｉａ: 土壤细菌 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数 Ｂａｃｔｅｒｉａｌ Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘꎻ ＳＢ ａ ｃｔｅｒｉａ: 土壤细菌 Ｃｈａｏ１ 指数 Ｂａｃｔｅｒｉａｌ Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘꎻ ＨＦｕｎｇｉ: 土壤真菌 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数

Ｆｕｎｇａｌ Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘꎻ ＳＦｕｎｇ: 土壤真菌 Ｃｈａｏ１ 指数 Ｆｕｎｇａｌ Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ ＣＤ: 冠幅 Ｃｒｏｗｎ ｄｉａｍｅｔｅｒꎻ ＤＢＨ: 胸径 ｔｈｅ ｄｉａｍｅｔｅｒ ａｔ ｂｒｅａｓｔ ｈｅｉｇｈｔꎻ ＣＨ:

草本层 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数 Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘꎻ ＣＪ: 草本层均匀度指数 Ｐｉｅｌｏｕ ｉｎｄｅｘ ＱＨ: 乔木层 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数 Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘꎻ ＱＪ: 乔木层均匀度指数

Ｐｉｅｌｏｕ ｉｎｄｅｘＣＰ: 毛管孔隙度 Ｃａｐｉｌｌａｒｙ ｐｏｒｏｓｉｔｙꎻ ＮＣＰ: 非毛管孔隙度 Ｎｏｎ ｃａｐｉｌｌａｒｙ ｐｏｒｏｓｉｔｙꎻ ＴＣＰ: 总孔隙度 Ｔｏｔａｌ ｃａｐｉｌｌａｒｙ ｐｏｒｏｓｉｔｙꎻ ＳＯＣ: 有机

碳 Ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎꎻ ＴＮ: 全氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎꎻ ＴＰ: 全磷 Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ｃｏｎｔｅｎｔꎻ ＮＯ－
３ ￣Ｎ: 硝态氮 Ｎｉｔｒａｔｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎꎻ ＮＨ＋

４ ￣Ｎ: 铵态氮 Ａｍｍｏｎｉｕｍ

ｎｉｔｒｏｇｅｎꎻ ＡＰ: 有效磷 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ

群落组成未产生显著影响(Ｐ>０.０５)ꎮ

表 ３　 门水平上土壤微生物群落结构和土壤理化性质及物种多样性的 Ｍａｎｔｅｌ 检验

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｈｅ Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓꎬ ｐｌａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

指标
Ｉｎｄｉｃａｔｏｒ

细菌门 Ｂａｃｔｅｒｉａ Ｐｈｙｌｕｍ 真菌门 Ｆｕｎｇｉ Ｐｈｙｌｕｍ

Ｒ Ｐ 调整 Ｐ 值
Ａｄｊｕｓｔｅｄ Ｐ ｖａｌｕｅ ｒ Ｐ 调整 Ｐ 值

Ａｄｊｕｓｔｅｄ Ｐ ｖａｌｕｅ

ＣＰ ０.３３３ ０.０３２ ０.０８３ ０.９３２ ０.００１ ０.０１１

ＮＣＰ ０.１１１ ０.４５１ ０.４８２ ０.０２８ ０.３０９ ０.４１２

ＴＣＰ ０.４８５ ０.００８ ０.０４０ ０.８４７ ０.００６ ０.０２８

ｐＨ ０.７２８ ０.００１ ０.０２１ ０.９００ ０.００１ ０.０１４

ＳＯＣ ０.２３３ ０.１９１ ０.３４５ －０.０７６ ０.５９５ ０.６６６

ＴＮ ０.１１７ ０.３２５ ０.４３２ －０.０５０ ０.５５０ ０.６４２

ＮＯ－
３ ￣Ｎ ０.４２８ ０.０２１ ０.０７４ ０.１４０ ０.１３７ ０.２５６

ＮＨ＋
４ ￣Ｎ －０.１７９ ０.８２３ ０.８２３ ０.３４１ ０.０５６ ０.１５７

ＴＰ ０.５３０ ０.０１３ ０.０５６ ０.４１２ ０.００９ ０.０４２

ＡＰ ０.５３２ ０.００６ ０.０３４ ０.６０６ ０.０１８ ０.０７２

ＣＤ －０.２０６９ ０.８５３ ０.８５３ ０.０４６ ０.２９７ ０.４１２

ＤＢＨ ０.２１２２ ０.１４１ ０.３２６ ０.７１６ ０.００８ ０.０３２

ＱＨ ０.５４３ ０.００３ ０.０２１ ０.９６９ ０.００１ ０.０１４

ＱＪ ０.３５６ ０.０３２ ０.０９０ ０.６６２ ０.００４ ０.０２８

ＣＨ ０.０５７ ０.３５４ ０.４３２ ０.１３８ ０.２０３ ０.３３４

ＣＪ ０.０４２ ０.３７０ ０.４３２ ０.３８４ ０.０３９ ０.１３７
　 　 土壤理化性质和物种多样性基于 Ｅｕｃｌｉｄｅａｎ 距离计算ꎬ微生物群落结构基于 Ｂｒａｙ￣ｃｕｒｔｉｓ 距离计算

ＲＤＡ 分析结果(图 ６)显示ꎬ门水平上ꎬ土壤理化性质和植物特性分别对的细菌群落物种数量的影响程度

累计解释量为 ６７.１８％和 ８３.５６％ꎬｐＨ 和 ＱＨ(乔木层 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数)对细菌群落组成影响显著ꎬ其中 ｐＨ
与拟杆菌门和放线菌门显著正相关ꎬＱＨ 与拟杆菌门显著正相关ꎻ真菌群落物种数量主要受到 ｐＨ 、ＴＮ、ＴＰ 和

ＱＨ 的显著影响(图 ６)ꎬＲＤＡ 前 ２ 轴分别累计解释量为 ９９.０４％和 ９８.６７％ꎬ其中 ｐＨ、ＴＮ、ＴＰ 和 ＱＨ 与子囊菌门

９２４７　 １８ 期 　 　 　 唐恬恬　 等:川西亚高山三种天然次生林土壤微生物多样性变化特征 　
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与呈正相关关系ꎬ与担子菌门、被孢霉门、罗兹菌门和 Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ 呈负相关关系ꎮ

３　 讨论和结论

３.１　 微生物多样性对林型的响应

森林土壤微生物生命活动的养分和能量主要来源于土壤有机质ꎬ而有机质中的溶解性有机碳含量对细菌

代谢影响程度表现各异[３５]ꎬ主要源于土壤孔隙结构会改变水分和气体流动速率而引起菌群生物膜结构发生

响应改变ꎬ影响到土壤微生物群落的多样性和稳定性[３６—３７]ꎮ 本研究中ꎬＡＦＦ 表层土壤细菌 Ｃｈａｏ１ 指数和

Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数及真菌 Ｃｈａｏ１ 指数最低ꎬ但与其它两种林型差异不显著ꎬ与已有研究结果相悖[２７]ꎬ这与不

同林型间土壤 ＳＯＣ、ＴＮ 含量差异不显著(表 ２)而对土壤细菌群落结构多样性未产生显著影响有关ꎬ有研究亦

证实[３８—３９]ꎮ 亦发现ꎬＢＡＡ 的真菌群落结构的 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数最高且与 ＡＦＦ 差异显著ꎬ一方面ꎬ说明林型

间物种组成差异可能是影响真菌群落物种多样性的原因之一ꎻ另一方面ꎬ说明增加土壤总孔隙度可以增强土

壤微生物活性ꎬ进而刺激土壤真菌生长繁殖ꎬ提高其多样性指数(表 ２ 和图 ２)ꎮ
门水平上ꎬ３ 种天然次生林土壤细菌群落结构中的优势菌群主要为变形杆菌门、酸杆菌门、疣微菌门、拟

杆菌门和绿弯菌门ꎮ 本研究发现ꎬＡＦＦ 土壤中的变形菌门(４０.４９％ꎬＰ<０.０５)和酸杆菌门(２４.３１％ꎬＰ>０.０５)相
对丰度最高ꎬ与该林区不同演替阶段植被类型的研究结果相悖[２７]ꎬ主要源于立体条件以及演替时间的差异ꎬ
究其原因:１) 变形菌和酸杆菌门不同亚群对土壤环境因子及地上植被响应迥异ꎻ２) 变形杆菌和酸杆菌门喜

好在酸性土壤环境繁殖生长[４０]ꎻ３) 变形杆菌门通常优先分解利用土壤不稳定碳氮素ꎬ酸杆菌门可降解植物

残体纤维素ꎬ最终导致在 ＡＦＦ 中相对丰度最高ꎮ 本研究亦发现ꎬ３ 种林型的拟杆菌门和浮霉菌门差异显著ꎬ表
现为 ＡＦＦ 的拟杆菌门和浮霉菌门相对丰度显著低于 ＢＡＡ 和 ＡＢＢꎬ说明针叶林中土壤环境不适宜拟杆菌和浮

霉菌的繁殖生长ꎮ
属水平上ꎬ疣微菌门的 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｕｄａｅｏｂａｃｔｅｒ 属于最丰富的细菌菌群ꎬ具有生产抗生素的高能力ꎬ宜于在

酸性(ｐＨ 值 ４.７—５.２)土壤环境繁殖生长[４１]ꎬ能够有效地竞争土壤中的空间和养分(如碳和氮) [４２]ꎬ导致该属

在 ３ 种林型中扮演着优势菌属角色ꎬ且在 ＡＦＦ 中相对丰度最高ꎮ 变形杆菌门的 Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ 具有固氮功

能[４３]ꎬ同时亦和酸杆菌门的 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｓｏｌｉｂａｃｔｅｒ 具有反硝化作用[４４]ꎬ协同抑制 ＡＦＦ 中的硝化作用ꎬ从而促进

ＡＦＦ 中 ＮＯ－
３ 向 ＮＨ＋

４ 的转化ꎬ导致 ＡＢＢ 中的土壤 ＴＮ 和 ＮＯ－
３ 含量高而 ＮＨ＋

４ ￣Ｎ 含量相对较低ꎮ 此外ꎬ酸杆菌门

的 ＲＢ４１ 在利用土壤碳方面比其他细菌的效率更高ꎬ在增加碳源和氮源的土壤中ꎬＲＢ４１ 可以巩固其对养分的

控制便于吞噬更多养分而得到快速生长[４５]ꎬ使其在阔叶林中处于优势地位ꎮ
３ 种林型中的担子菌门和子囊菌门差异显著且为优势菌门ꎬ并发现在 ＡＦＦ 中以担子菌门为主而 ＡＢＢ 中

则以子囊菌门为主ꎬ且子囊菌门的 Ｌａｃｈｎｕｍ、Ｍｏｎｉｌｉｎｉａ、Ｎｅｏｎｅｃｔｒｉａ、Ｉｌｙｏｎｅｃｔｒｉａ、Ｈｅｌｉｃｏｎｄｅｎｄｒｏｎ、Ｓｙｍｂｉｏｔａｐｈｒｉｎａ 和

Ｇｅｏｍｙｃｅｓ 在 ＡＢＢ 和 ＢＡＡ 中的相对丰度显著高于 ＡＦＦꎬ源于子囊菌主要降解纤维素而非木质素ꎬ而担子菌通

过合成降解复杂聚合物的酶以分解惰性有机碳[４６—４７]ꎬ说明在 ＢＡＡ 和 ＡＢＢ 中 ＴＮ 含量较 ＡＦＦ 高的背景下(表
２)ꎬ子囊菌群和担子菌群相对丰度显著变化ꎬ这与已有研究结果类似[４７—４８]ꎮ 属水平上ꎬ担子菌门中的红菇属

在 ＡＦＦ 林型中最高ꎬ一方面由于红菇属可与针叶树种形成外生菌根ꎬ增加分解有机物质能力[４９]ꎬ另一方面土

壤 ＡＰ 和 ＳＯＣ 对红菇属具有负向作用[５０—５１]ꎬ促使其分解利用顽固性有机物碳作为能源ꎮ
３.２　 影响微生物群落构成的主要因素

一般情况ꎬ植被物种多样性会引起凋落物数量和质量变化ꎬ导致土壤物理属性、养分含量、根系分泌物发

生变化而直接或间接地影响土壤微生物群落结构发生相应变化[１ꎬ １２ꎬ ４８]ꎬ乔木的胸径和冠幅(ＤＢＨ)可作为预

测植物地上部生物量的重要指标[５２]ꎬ植物生物量在微生物演替过程中起关键作用ꎬ从而影响微生物群落构

成[５３]ꎮ 另一方面ꎬ冠幅通过影响水分、光照和温度状况ꎬ从而影响植物群落的种间竞争和土壤养分条件ꎬ随着

冠幅的增大ꎬ植物种间竞争增强ꎬ从而降低植物多样性[５４]ꎬ表现为冠幅( ＣＤ) 与植物多样性指数负相关

(图 ６)ꎮ 此外ꎬ植物密度、凋落物数量和质量可能会抑制某些真菌的生长[５５]ꎬ这和本研究结果相相似(图 ３)ꎮ
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图 ６　 不同林型土壤理化性质和植物特性与门水平土壤微生物细菌和真菌群落的冗余分析

Ｆｉｇ.６　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ (ＲＤＡ) ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ａｎｄ ｐｌａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｍｏｎｇ
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本研究发现ꎬ乔木层 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数是影响细菌和真菌群落相对丰度的关键因素(图 ６)ꎬ与 Ｐｅｉ 等[５６] 和

Ｗｅｎ 等[５７]分别发现真菌和细菌的影响因素结果相似ꎬ说明乔木层物种通过改变地上地下生物量、根际代谢产

物以及凋落物的 Ｃ / Ｎꎬ促进 ＳＯＣ 积累为微生物提供更多的碳源[５８—５９]ꎮ 此外ꎬ在细微尺度下地上植物凋落物

的输入和根际沉积ꎬ导致细菌和真菌的捕食者自上而下调控土壤微生物的群落结构ꎬ使物种多样性成为土壤

微生物多样性的次要驱动因素[６０]ꎮ 如要明晰具体调控土壤细菌和真菌群落结构的驱动机制ꎬ需要进一步对

其根际微生物群落及其功能基因的探究ꎮ
土壤 ｐＨ 显著影响到微生物菌群种类多样性ꎬ其原因在于:一方面ꎬ土壤 ｐＨ 值影响到土壤养分有效性含

量、微生物分解代谢及其生物量活性[６１—６２]ꎻ另一方面ꎬ针叶树种地表凋落物分解过程中产生有机酸等酸性物

质以及共生固氮菌通过影响其活性氮含量ꎬ以降低土壤 ｐＨ 值[６３]ꎬ进而影响到土壤细菌和真菌群落结构ꎮ 本

亦研究发现ꎬ土壤养分含量对细菌未产生显著影响ꎬ但 ３ 种林型间的变形杆菌门、拟杆菌门和浮霉菌门表现出

１３４７　 １８ 期 　 　 　 唐恬恬　 等:川西亚高山三种天然次生林土壤微生物多样性变化特征 　



ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.ｅｃｏｌｏｇｉｃａ.ｃｎ

显著性差异ꎬ源于土壤酸碱度的显著影响而削弱了土壤养分的影响度ꎮ 土壤 ＴＮ 和 ＴＰ 含量是影响真菌群落

构成的关键因子(图 ７)ꎬ一方面ꎬＴＮ 含量高的土壤基质在初始阶段可被微生物快速分解ꎬ积累大量的微生物

产物ꎬ为真菌提供了充足的养分[６４]ꎬ促进了真菌群落相对丰度的提升ꎬ尤其对子囊菌门相对丰度的增加效果

最为显著[６４]ꎻ另一方面ꎬ磷素限制背景下ꎬ真菌通过分泌有机酸、水解酶和氧化外酶以促进氮素和磷素分解ꎬ
以增强菌根主要菌群对磷素资源获取ꎬ促进了菌根繁殖生长[６５]而引起磷素有效成分出现降低趋势(表 １)ꎬ表
现出 ＡＦＦ 土壤真菌主要优势菌群相对丰度高于其他两种林型ꎮ 综上ꎬ林型间土壤微生物的群落结构及多样

性变化是一个多因素协同作用的综合结果ꎬ如需深入了解土壤微生物群落的响应机制ꎬ需要在不同时空尺度

上探究影响微生物群落结构的生物或非生物因素ꎬ进一步揭示地上植物—根系—土壤—微生物的交互作用ꎮ
本研究表明ꎬ土壤细菌和真菌群落多样性在 ＡＦＦ 中呈现出最低趋势ꎻ土壤微生物群落结构组成变化主要

受控于 ｐＨ、ＴＮ、ＴＰ 和 ＱＨ 的显著影响ꎮ 尽管 ＱＨ 引起针阔混交林中真菌群落多样性的显著增加ꎬ但因土壤有

效养分含量显著降低而导致该林型中细菌多样性低于阔叶林ꎬ说明提高养分含量可以缓解物种多样性降低对

细菌多样性的抑制作用ꎮ 因此ꎬ对该区域天然次生林的营林管护可以通过提高土壤养分或进行林分结构抚

育ꎬ以达到精准提升天然次生林森林质量ꎮ
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Ｇｕｉｄｅ ｔｏ Ｄａｔａ Ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ ａｎｄ Ａｎａｌｙｓｉｓ. Ｇｅｎ. Ｔｅｃｈ. Ｒｅｐ. ＳＲＳ￣ １０２. Ａｓｈｅｖｉｌｌｅꎬ ＮＣ: Ｕ. Ｓ. Ｄｅｐａｒｔｍｅｎｔ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅꎬ Ｆｏｒｅｓｔ Ｓｅｒｖｉｃｅꎬ Ｓｏｕｔｈｅｒｎ
Ｒｅｓｅａｒｃｈ Ｓｔａｔｉｏｎꎬ ２００７: ７８Ｐ.

[３５] 　 Ｒｅｎ Ｃ Ｊꎬ Ｗａｎｇ Ｔꎬ Ｘｕ Ｙ Ｄꎬ Ｄｅｎｇ Ｊꎬ Ｚｈａｏ Ｆ Ｚꎬ Ｙａｎｇ Ｇ Ｈꎬ Ｈａｎ Ｘ Ｈꎬ Ｆｅｎｇ Ｙ Ｚꎬ Ｒｅｎ Ｇ Ｘ. Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｔｏ ｔｈｅ
ｌｉｎｋａｇｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ｆｒａｃｔｉｏｎｓ ｗｉｔｈ ｒｅｓｐｉｒａｔｉｏｎ ａｃｒｏｓｓ ｌａｎｄ￣ｕｓｅ ｃｈａｎｇｅｓ. Ｆｏｒｅｓｔ Ｅｃｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｍａｎａｇｅｍｅｎｔꎬ ２０１８ꎬ ４０９: １７０￣１７８.

[３６] 　 Ｘｉａ Ｑꎬ Ｒｕｆｔｙ Ｔꎬ Ｓｈｉ Ｗ. Ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ: ｌｉｎｋｓ ｔｏ ｓｏｉｌ ｔｅｘｔｕｒｅ ａｎｄ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ. Ｓｏｉｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙꎬ
２０２０ꎬ １４９: １０７９５３.

[３７] 　 黄龙ꎬ 包维楷ꎬ 李芳兰ꎬ 胡慧. 土壤结构和植被对土壤微生物群落的影响. 应用与环境生物学报ꎬ ２０２１ꎬ ２７(６): １７２５￣１７３１.
[３８] 　 Ｄｉｎｇ Ｘ Ｘꎬ Ｌｉｕ Ｇ Ｌꎬ Ｆｕ Ｓ Ｌꎬ Ｃｈｅｎ Ｈ Ｙ Ｈ. Ｔｒｅｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ａｖａｉｌａｂｉｌｉｔｙ ａｆｆｅｃｔ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｃｒｏｓｓ

ｆｏｒｅｓｔ ｔｙｐｅｓ ｉｎ ｓｕｂｔｒｏｐｉｃａｌ Ｃｈｉｎａ. ＣＡＴＥＮＡꎬ ２０２１ꎬ ２０１: １０５２２４.
[３９] 　 Ｌｕ Ｊ Ｚꎬ Ｓｃｈｅｕ Ｓ. Ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｔｏ ｍｉｘｅｄ ｂｅｅｃｈ￣ｃｏｎｉｆｅｒ ｆｏｒｅｓｔｓ ｖａｒｉｅｓ ｗｉｔｈ ｓｉｔｅ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ. Ｓｏｉｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙꎬ

２０２１ꎬ １５５: １０８１５５.
[４０] 　 Ｚｈａｎｇ Ｗ Ｗꎬ Ｌｕ Ｚ Ｔꎬ Ｙａｎｇ Ｋꎬ Ｚｈｕ Ｊ Ｊ. Ｉｍｐａｃｔｓ ｏｆ ｃｏｎｖｅｒｓｉｏｎ ｆｒｏｍ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｆｏｒｅｓｔｓ ｔｏ ｌａｒｃｈ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎｓ ｏｎ ｔｈｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ. Ａｐｐｌｉｅｄ Ｓｏｉｌ Ｅｃｏｌｏｇｙꎬ ２０１７ꎬ １１１: ７３￣８３.
[４１] 　 Ｋａｄｎｉｋｏｖ Ｖ Ｖꎬ Ｍａｒｄａｎｏｖ Ａ Ｖꎬ Ｂｅｌｅｔｓｋｙ Ａ Ｖꎬ Ｇｒｉｇｏｒｉｅｖ Ｍ Ａꎬ Ｋａｒｎａｃｈｕｋ Ｏ Ｖꎬ Ｒａｖｉｎ Ｎ Ｖ. Ｔｈｅｒｍｏｐｈｉｌｉｃ ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ ｄｏｍｉｎａｔｅ ｉｎ ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｃｏａｌ￣ｆｉｒｅ ｇａｓ ｖｅｎｔｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｋｕｚｎｅｔｓｋ ｃｏａｌ ｂａｓｉｎꎬ Ｒｕｓｓｉａ. Ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓꎬ ２０２１ꎬ ９(５): ９４８.

３３４７　 １８ 期 　 　 　 唐恬恬　 等:川西亚高山三种天然次生林土壤微生物多样性变化特征 　



ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.ｅｃｏｌｏｇｉｃａ.ｃｎ

[４２]　 Ｗｉｌｌｍｓ Ｉ Ｍꎬ Ｒｕｄｏｌｐｈ Ａ Ｙꎬ Ｇöｓｃｈｅｌ Ｉꎬ Ｂｏｌｚ Ｓ Ｈꎬ Ｓｃｈｎｅｉｄｅｒ Ｄꎬ Ｐｅｎｏｎｅ Ｃꎬ Ｐｏｅｈｌｅｉｎ Ａꎬ Ｓｃｈöｎｉｎｇ Ｉꎬ Ｎａｃｋｅ Ｈ. Ｇｌｏｂａｌｌｙ ａｂｕｎｄａｎｔ “Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ
ｕｄａｅｏｂａｃｔｅｒ” ｂｅｎｅｆｉｔｓ ｆｒｏｍ ｒｅｌｅａｓｅ ｏｆ ａｎｔｉｂｉｏｔｉｃｓ ｉｎ ｓｏｉｌ ａｎｄ ｐｏｔｅｎｔｉａｌｌｙ ｐｅｒｆｏｒｍｓ ｔｒａｃｅ ｇａｓ ｓｃａｖｅｎｇｉｎｇ. ｍＳｐｈｅｒｅꎬ ２０２０ꎬ ５(４): ｅ００１８６￣００１２０.

[４３] 　 Ｇｙａｎｅｓｈｗａｒ Ｐꎬ Ｈｉｒｓｃｈ Ａ Ｍꎬ Ｍｏｕｌｉｎ Ｌꎬ Ｃｈｅｎ Ｗ Ｍꎬ Ｅｌｌｉｏｔｔ Ｇ Ｎꎬ Ｂｏｎｔｅｍｐｓ Ｃꎬ Ｅｓｔｒａｄａ￣ｄｅ Ｌｏｓ Ｓａｎｔｏｓ Ｐꎬ Ｇｒｏｓｓ Ｅꎬ Ｄｏｓ Ｒｅｉｓ Ｆ Ｂꎬ Ｓｐｒｅｎｔ Ｊ Ｉꎬ
Ｙｏｕｎｇ Ｊ Ｐ Ｗꎬ Ｊａｍｅｓ Ｅ Ｋ. Ｌｅｇｕｍｅ￣ｎｏｄｕｌａｔｉｎｇ ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ: ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ ｈｏｓｔ ｒａｎｇｅꎬ ａｎｄ ｆｕｔｕｒｅ ｐｒｏｓｐｅｃｔｓ. Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｐｌａｎｔ￣Ｍｉｃｒｏｂｅ
Ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ: ＭＰＭＩꎬ ２０１１ꎬ ２４(１１): １２７６￣１２８８.

[４４] 　 Ｗｕ Ｌ Ｓꎬ Ｎｉｅ Ｙ Ｙꎬ Ｙａｎｇ Ｚ Ｒꎬ Ｚｈａｎｇ Ｊ. Ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｉｎｈａｂｉｔｉｎｇ ｎｉｔｒｏｇｅｎ￣ｃｙｃｌｉｎｇ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｔｏ ｗｅｔｌａｎｄ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｏｎ ｔｈｅ Ｚｏｉｇｅ
Ｐｌａｔｅａｕꎬ Ｃｈｉｎａ.Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｍｏｕｎｔａｉｎ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ ２０１６ꎬ １３(１２): ２１９２￣２２０４.

[４５] 　 Ｓｔｏｎｅ Ｂ Ｗꎬ Ｌｉ Ｊ Ｈꎬ Ｋｏｃｈ Ｂ Ｊꎬ Ｂｌａｚｅｗｉｃｚ Ｓ Ｊꎬ Ｄｉｊｋｓｔｒａ Ｐꎬ Ｈａｙｅｒ Ｍꎬ Ｈｏｆｍｏｃｋｅｌ Ｋ Ｓꎬ Ｌｉｕ Ｘ Ｊ Ａꎬ Ｍａｕ Ｒ Ｌꎬ Ｍｏｒｒｉｓｓｅｙ Ｅ Ｍꎬ Ｐｅｔｔ￣Ｒｉｄｇｅ Ｊꎬ
Ｓｃｈｗａｒｔｚ Ｅꎬ Ｈｕｎｇａｔｅ Ｂ Ａ. Ｎｕｔｒｉｅｎｔｓ ｃａｕｓｅ ｃｏｎｓｏｌｉｄａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｃａｒｂｏｎ ｆｌｕｘ ｔｏ ｓｍａｌｌ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ. Ｎａｔｕｒｅ Ｃｏｍｍｕｎｉｃａｔｉｏｎｓꎬ
２０２１ꎬ １２(１): ３３８１.

[４６] 　 Ｇｕｅｒｒｉｅｒｏ Ｇꎬ Ｈａｕｓｍａｎ Ｊ Ｆꎬ Ｓｔｒａｕｓｓ Ｊꎬ Ｅｒｔａｎ Ｈꎬ Ｓｉｄｄｉｑｕｉ Ｋ Ｓ. Ｄｅｓｔｒｕｃｔｕｒｉｎｇ ｐｌａｎｔ ｂｉｏｍａｓｓ: ｆｏｃｕｓ ｏｎ ｆｕｎｇａｌ ａｎｄ ｅｘｔｒｅｍｏｐｈｉｌｉｃ ｃｅｌｌ ｗａｌｌ ｈｙｄｒｏｌａｓｅｓ.
Ｐｌａｎｔ Ｓｃｉｅｎｃｅ: ａｎ Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ Ｐｌａｎｔ Ｂｉｏｌｏｇｙꎬ ２０１５ꎬ ２３４: １８０￣１９３.

[４７] 　 Ｃａｉｒｎｅｙ Ｊ Ｗ Ｇ. Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｅｔｅ ｍｙｃｅｌｉａ ｉｎ ｆｏｒｅｓｔ ｓｏｉｌｓ: ｄｉｍｅｎｓｉｏｎｓꎬ ｄｙｎａｍｉｃｓ ａｎｄ ｒｏｌｅｓ ｉｎ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ. Ｍｙｃｏｌｏｇｉｃａｌ Ｒｅｓｅａｒｃｈꎬ ２００５ꎬ １０９
(１): ７￣２０.

[４８] 　 Ｚｈａｎｇ Ｎ Ｌꎬ Ｌｉ Ｙ Ｎꎬ Ｗｕｂｅｔ Ｔꎬ Ｂｒｕｅｌｈｅｉｄｅ Ｈꎬ Ｌｉａｎｇ Ｙꎬ Ｐｕｒａｈｏｎｇ Ｗꎬ Ｂｕｓｃｏｔ Ｆꎬ Ｍａ Ｋ Ｐ. Ｔｒｅｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ａｎｄ ｆｕｎｇｉ ｉｎ ｆｒｅｓｈｌｙ ｆａｌｌｅｎ ｌｅａｆ
ｌｉｔｔｅｒ: ｕｎｉｑｕｅ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｓｐｅｃｉｅｓ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｉｍｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ ｆｏｒ ｅｎｚｙｍａｔｉｃ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ. Ｓｏｉｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙꎬ ２０１８ꎬ １２７:
１２０￣１２６.

[４９] 　 Ｓｈａｈ Ｆꎬ Ｎｉｃｏｌáｓ Ｃꎬ Ｂｅｎｔｚｅｒ Ｊꎬ Ｅｌｌｓｔｒöｍ Ｍꎬ Ｓｍｉｔｓ Ｍꎬ Ｒｉｎｅａｕ Ｆꎬ Ｃａｎｂäｃｋ Ｂꎬ Ｆｌｏｕｄａｓ Ｄꎬ Ｃａｒｌｅｅｒ Ｒꎬ Ｌａｃｋｎｅｒ Ｇꎬ Ｂｒａｅｓｅｌ Ｊꎬ Ｈｏｆｆｍｅｉｓｔｅｒ Ｄꎬ
Ｈｅｎｒｉｓｓａｔ Ｂꎬ Ａｈｒéｎ Ｄꎬ Ｊｏｈａｎｓｓｏｎ Ｔꎬ Ｈｉｂｂｅｔｔ Ｄ Ｓꎬ Ｍａｒｔｉｎ Ｆꎬ Ｐｅｒｓｓｏｎ Ｐꎬ Ｔｕｎｌｉｄ Ａ. Ｅｃｔｏｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇｉ ｄｅｃｏｍｐｏｓｅ ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ ｕｓｉｎｇ
ｏｘｉｄａｔｉｖｅ ｍｅｃｈａｎｉｓｍｓ ａｄａｐｔｅｄ ｆｒｏｍ ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈｉｃ ａｎｃｅｓｔｏｒｓ. Ｎｅｗ Ｐｈｙｔｏｌｏｇｉｓｔꎬ ２０１６ꎬ ２０９(４): １７０５￣１７１９.

[５０] 　 李敏ꎬ 高秀宏. 大青山白桦根围外生菌根真菌群落结构及其驱动因素. 生态学杂志ꎬ ２０２１ꎬ ４０(５): １２４４￣１２５２.
[５１] 　 Ｈｅ Ｆꎬ Ｙａｎｇ Ｂ Ｓꎬ Ｗａｎｇ Ｈꎬ Ｙａｎ Ｑ Ｌꎬ Ｃａｏ Ｙ Ｎꎬ Ｈｅ Ｘ Ｈ. Ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｌｏｎｇ Ｑｕｅｒｃｕｓ ｍｏｎｇｏｌｉｃａ

ｆｏｒｅｓｔｓ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔｓ ｉｎ Ｎｏｒｔｈｅａｓｔ Ｃｈｉｎａ. Ａｐｐｌｉｅｄ Ｓｏｉｌ Ｅｃｏｌｏｇｙꎬ ２０１６ꎬ １００: １６２￣１７１.
[５２] 　 Ｂｅｅｄｙ Ｔ Ｌꎬ Ｃｈａｎｙｅｎｇａ Ｔ Ｆꎬ Ａｋｉｎｎｉｆｅｓｉ Ｆ Ｋꎬ Ｓｉｌｅｓｈｉ Ｇ Ｗꎬ Ｎｙｏｋａ Ｂ Ｉꎬ Ｇｅｂｒｅｋｉｒｓｔｏｓ Ａ. Ａｌｌｏｍｅｔｒｉｃ ｅｑｕａｔｉｏｎｓ ｆｏｒ ｅｓｔｉｍａｔｉｎｇ ａｂｏｖｅ￣ｇｒｏｕｎｄ ｂｉｏｍａｓｓ

ａｎｄ ｃａｒｂｏｎ ｓｔｏｃｋ ｉｎ Ｆａｉｄｈｅｒｂｉａ ａｌｂｉｄａ ｕｎｄｅｒ ｃｏｎｔｒａｓｔｉｎｇ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｉｎ Ｍａｌａｗｉ.Ａｇｒｏｆｏｒｅｓｔｒｙ Ｓｙｓｔｅｍｓꎬ ２０１６ꎬ ９０(６): １０６１￣１０７６.
[５３] 　 Ｘｕ Ｍ Ｐꎬ Ｌｕ Ｘ Ｑꎬ Ｘｕ Ｙ Ｄꎬ Ｚｈｏｎｇ Ｚ Ｋꎬ Ｚｈａｎｇ Ｗꎬ Ｒｅｎ Ｃ Ｊꎬ Ｈａｎ Ｘ Ｈꎬ Ｙａｎｇ Ｇ Ｈꎬ Ｆｅｎｇ Ｙ Ｚ. Ｄｙｎａｍｉｃｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｌｉｔｔｅｒ ａｎｄ ｓｏｉｌ

ａｌｏｎｇ ａ ｃｈｒｏｎｏｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ Ｒｏｂｉｎｉａ ｐｓｅｕｄｏａｃａｃｉａ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎｓ. Ｔｈｅ Ｓｃｉｅｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ Ｔｏｔａｌ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔꎬ ２０２０ꎬ ７０３: １３５６１３.
[５４] 　 Ｌｉｕ Ｊ Ｌꎬ Ｙａｎｇ Ｚ Ｌꎬ Ｄａｎｇ Ｐꎬ Ｚｈｕ Ｈ Ｌꎬ Ｇａｏ Ｙꎬ Ｈａ Ｖ Ｎꎬ Ｚｈａｏ Ｚ. Ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｙｎａｍｉｃｓ ｔｏ Ｒｏｂｉｎｉａ ｐｓｅｕｄｏａｃａｃｉａ Ｌ.

ａｆｆｏｒｅｓｔａｔｉｏｎ ｉｎ ｔｈｅ ｌｏｅｓｓ ｐｌａｔｅａｕ: ａ ｃｈｒｏｎｏｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｐｐｒｏａｃｈ.Ｐｌａｎｔ ａｎｄ Ｓｏｉｌꎬ ２０１８ꎬ ４２３(１ / ２): ３２７￣３３８.
[５５] 　 Ｕｉｂｏｐｕｕ Ａꎬ Ｍｏｏｒａ Ｍꎬ Öｐｉｋ Ｍꎬ Ｚｏｂｅｌ Ｍ. Ｔｅｍｐｅｒａｔｅ ｆｏｒｅｓｔ ｕｎｄｅｒｓｔｏｒｅｙ ｓｐｅｃｉｅｓ ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ ｉｓ ａｌｔｅｒｅｄ ｂｙ ｌｏｃａｌ ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇａｌ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｆｒｏｍ ｓｔａｎｄｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｕｃｃｅｓｓｉｏｎａｌ ｓｔａｇｅｓ.Ｐｌａｎｔ ａｎｄ Ｓｏｉｌꎬ ２０１２ꎬ ３５６(１ / ２): ３３１￣３３９.
[５６] 　 Ｐｅｉ Ｚ Ｑꎬ Ｌｅｐｐｅｒｔ Ｋ Ｎꎬ Ｅｉｃｈｅｎｂｅｒｇ Ｄꎬ Ｂｒｕｅｌｈｅｉｄｅ Ｈꎬ Ｎｉｋｌａｕｓ Ｐ Ａꎬ Ｂｕｓｃｏｔ Ｆꎬ Ｇｕｔｋｎｅｃｈｔ Ｊ Ｌ Ｍ. Ｌｅａｆ ｌｉｔｔｅｒ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｌｔｅｒｓ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ａｃｔｉｖｉｔｙꎬ

ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ａｂｕｎｄａｎｃｅｓꎬ ａｎｄ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｃｙｃｌｉｎｇ ｉｎ ａ ｓｕｂｔｒｏｐｉｃａｌ ｆｏｒｅｓｔ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ.Ｂｉｏｇｅｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙꎬ ２０１７ꎬ １３４(１ / ２): １６３￣１８１.
[５７] 　 Ｗｅｎ Ｚꎬ Ｚｈｅｎｇ Ｈꎬ Ｚｈａｏ Ｈꎬ Ｘｉｅ Ｓ Ｌꎬ Ｌｉｕ Ｌꎬ Ｏｕｙａｎｇ Ｚ Ｙ. Ｌａｎｄ￣ｕｓｅ ｉｎｔｅｎｓｉｔｙ ｉｎｄｉｒｅｃｔｌｙ ａｆｆｅｃｔｓ ｓｏｉｌ ｍｕｌｔｉｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｉｔｙ ｖｉａ ａ ｃａｓｃａｄｅ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｐｌａｎｔ

ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｎ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ. Ｇｌｏｂａｌ Ｅｃｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎꎬ ２０２０ꎬ ２３: ｅ０１０６１.
[５８] 　 Ｌｉ Ｙꎬ Ｌｉｕ Ｘ Ｊꎬ Ｘｕ Ｗ Ｂꎬ Ｂｏｎｇｅｒｓ Ｆ Ｊꎬ Ｂａｏ Ｗ Ｋꎬ Ｃｈｅｎ Ｂꎬ Ｃｈｅｎ Ｇ Ｋꎬ Ｇｕｏ Ｋꎬ Ｌａｉ Ｊ Ｓꎬ Ｌｉｎ Ｄ Ｍꎬ Ｍｉ Ｘ Ｃꎬ Ｔｉａｎ Ｘ Ｊꎬ Ｗａｎｇ Ｘ Ｈꎬ Ｙａｎ Ｊ Ｈꎬ Ｙａｎｇ

Ｂꎬ Ｚｈｅｎｇ Ｙ Ｒꎬ Ｍａ Ｋ Ｐ. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ ｃｌｉｍａｔｅ ａｎｄ ｌｉｔｔｅｒ ｏｎ ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ｓｔｏｒａｇｅ ｉｎ ｓｕｂｔｒｏｐｉｃａｌ ｆｏｒｅｓｔｓ. Ｆｏｒｅｓｔ Ｅｃｏｌｏｇｙ ａｎｄ
Ｍａｎａｇｅｍｅｎｔꎬ ２０２０ꎬ ４７６: １１８４７９.

[５９] 　 Ｚｈｏｕ Ｇ Ｙꎬ Ｘｕ Ｓꎬ Ｃｉａｉｓ Ｐꎬ Ｍａｎｚｏｎｉ Ｓꎬ Ｆａｎｇ Ｊ Ｙꎬ Ｙｕ Ｇ Ｒꎬ Ｔａｎｇ Ｘ Ｌꎬ Ｚｈｏｕ Ｐꎬ Ｗａｎｇ Ｗ Ｔꎬ Ｙａｎ Ｊ Ｈꎬ Ｗａｎｇ Ｇ Ｘꎬ Ｍａ Ｋ Ｐꎬ Ｌｉ Ｓ Ｇꎬ Ｄｕ Ｓꎬ Ｈａｎ
Ｓ Ｊꎬ Ｍａ Ｙ Ｘꎬ Ｚｈａｎｇ Ｄ Ｑꎬ Ｌｉｕ Ｊ Ｘꎬ Ｌｉｕ Ｓ Ｚꎬ Ｃｈｕ Ｇ Ｗꎬ Ｚｈａｎｇ Ｑ Ｍꎬ Ｌｉ Ｙ Ｌꎬ Ｈｕａｎｇ Ｗ Ｊꎬ Ｒｅｎ Ｈꎬ Ｌｕ Ｘ Ｋꎬ Ｃｈｅｎ Ｘ Ｚ. Ｃｌｉｍａｔｅ ａｎｄ ｌｉｔｔｅｒ Ｃ / Ｎ
ｒａｔｉｏ ｃｏｎｓｔｒａｉｎ ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ａｃｃｕｍｕｌａｔｉｏｎ. Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ Ｒｅｖｉｅｗꎬ ２０１９ꎬ ６(４): ７４６￣７５７.

[６０] 　 Ｔｈａｋｕｒ Ｍ Ｐꎬ Ｇｅｉｓｅｎ Ｓ. Ｔｒｏｐｈｉｃ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ. Ｔｒｅｎｄｓ ｉｎ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙꎬ ２０１９ꎬ ２７(９): ７７１￣７８０.
[６１] 　 Ｓｕｉ Ｘꎬ Ｚｅｎｇ Ｘ Ｎꎬ Ｌｉ Ｍ Ｓꎬ Ｗｅｎｇ Ｘ Ｈꎬ Ｆｒｅｙ Ｂꎬ Ｙａｎｇ Ｌ Ｂꎬ Ｌｉ Ｍ Ｈ. Ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｔｙｐｅｓ ｏｎ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ａｎｄ

ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ. Ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓꎬ ２０２２ꎬ １０(４): ８２９.
[６２] 　 Ｓｔａｒｋ Ｓꎬ Ｅｓｋｅｌｉｎｅｎ Ａꎬ Ｍäｎｎｉｓｔö Ｍ Ｋ. Ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｂｙ ｓｏｉｌ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ａｖａｉｌａｂｉｌｉｔｙꎬ ｓｏｉｌ ｐＨꎬ ａｎｄ

ｈｅｒｂｉｖｏｒｙ ｉｎ ｔｈｅ ｔｕｎｄｒａ.Ｅｃｏｓｙｓｔｅｍｓꎬ ２０１２ꎬ １５(１): １８￣３３.
[６３] 　 杨欢ꎬ 尹春英ꎬ 唐波ꎬ 郑东辉ꎬ 赵春章ꎬ 李丹丹ꎬ 刘庆. 川西亚高山针叶林树种云杉和冷杉土壤酸碱性差异及其机制. 生态学报ꎬ ２０１８ꎬ

３８(１４): ５０１７￣５０２６.
[６４] 　 Ｙａｎｇ Ｌ Ｂꎬ Ｓｕｉ Ｘꎬ Ｗｅｉ Ｄꎬ Ｃｕｉ Ｆ Ｘꎬ Ｚｈｕ Ｄ Ｇꎬ Ｎｉ Ｈ Ｗ. Ｆｕｎｇａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｔｈｅ ｂｒｏｗｎ ｃｏｎｉｆｅｒｏｕｓ ｆｏｒｅｓｔ ｓｏｉｌｓ ｏｆ Ｄａｘｉｎｇ＆ａｐｏｓꎻａｎｌｉｎｇ Ｍｏｕｎｔａｉｎｓꎬ

Ｎｏｒｔｈｅａｓｔ Ｃｈｉｎａ. Ｙｉｎｇ Ｙｏｎｇ Ｓｈｅｎｇ Ｔａｉ Ｘｕｅ Ｂａｏ＝ ｔｈｅ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ａｐｐｌｉｅｄ Ｅｃｏｌｏｇｙꎬ ２０１９ꎬ ３０(１０): ３４１１￣３４１８.
[６５] 　 Ｃｌａｕｓｉｎｇ Ｓꎬ Ｌｉｋｕｌｕｎｇａ Ｌ Ｅꎬ Ｊａｎｚ Ｄꎬ Ｆｅｎｇ Ｈ Ｙꎬ Ｓｃｈｎｅｉｄｅｒ Ｄꎬ Ｄａｎｉｅｌ Ｒꎬ Ｋｒüｇｅｒ Ｊꎬ Ｌａｎｇ Ｆꎬ Ｐｏｌｌｅ Ａ. Ｉｍｐａｃｔ ｏｆ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ａｎｄ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ａｄｄｉｔｉｏｎ

ｏｎ ｒｅｓｉｄｅｎｔ ｓｏｉｌ ａｎｄ ｒｏｏｔ ｍｙｃｏｂｉｏｍｅｓ ｉｎ ｂｅｅｃｈ ｆｏｒｅｓｔｓ.Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｆｅｒｔｉｌｉｔｙ ｏｆ Ｓｏｉｌｓꎬ ２０２１ꎬ ５７(８): １０３１￣１０５２.

４３４７ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４３ 卷　


