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马尾松根际碳氮利用效率对土壤微生物群落结构的
影响

张　 勇１，２，王　 增２，黄玉洁３，葛晓改４，５，∗，周本智４，５，徐耀文４，５

１ 浙江农林大学，浙江省土壤污染生物修复重点实验室，杭州　 ３１１３００

２ 浙江省公益林和国有林场管理总站，杭州　 ３１００２０

３ 浙江省林业技术推广总站，杭州　 ３１００２０

４ 中国林业科学研究院亚热带林业研究所，富阳　 ３１１４００

５ 国家林业和草原局钱江源森林生态系统定位观测研究站，杭州　 ３１１４００

摘要：微生物元素利用效率在调节土壤碳（Ｃ）和氮（Ｎ）矿化过程中有重要作用，然而土壤微生物转化的有机碳（ＳＯＣ）、Ｎ 比例研

究尚不充分。 以千岛湖 ５ 年生、９ 年生、１９ 年生、２９ 年生、３５ 年生马尾松林为研究对象，测定根际 ＳＯＣ、土壤总氮（ＴＮ）、土壤微

生物量碳氮（ＭＢＣ、ＭＢＮ）、土壤 Ｃ、Ｎ 获得酶活性和土壤微生物群落结构，阐明土壤微生物 Ｃ、Ｎ 利用效率（ＣＵＥ、ＮＵＥ）和元素阈

值比（ＴＥＲ）与微生物群落结构关系。 结果表明：５ 年生马尾松根际 ＳＯＣ、ＴＮ 均明显高于其它林分（Ｐ＜０．０５），其土壤微生物量

Ｃ ／ Ｎ 比则显著（除 ９ 年生）低于其它林分（Ｐ＜０．０５），证实了微生物 ＣＵＥ 对底物养分状态敏感性较低。 ３５ 年生马尾松根际微生

物 ＮＵＥ 均显著高于其它林龄（除 １９ 年生），说明土壤中大部分 Ｎ 转化为 ＭＢＮ，与 ３５ 年生马尾松土壤微生物生物量显著高于其

它林分一致。 马尾松根际 ＮＵＥ 和 ＴＥＲ 与土壤微生物总生物量及其组分生物量均呈显著正相关关系（Ｐ＜０．０５），说明土壤微生

物生长繁殖受 ＮＵＥ 影响。 所有林龄马尾松 ＴＥＲ 均大于土壤 Ｃ ／ Ｎ 比，表示研究区域生态系统处于 Ｃ 或者能源限制，而非 Ｎ 限

制；证实了土壤 Ｃ ／ Ｎ 比减少到 ＴＥＲ 以下时，土壤有机物获得 Ｃ 的成本高于获得 Ｎ 的成本。 ５ 年生马尾松微生物 ＣＵＥ 和 ＴＥＲ 均

最低，二者没有明显的相关关系，可能低龄马尾松林 ＣＵＥ 和 ＮＵＥ 有补偿性关系。 研究强调了土壤根际微生物元素利用效率和

微生物群落对土壤 Ｃ 和 Ｎ 循环过程的重要性，为亚热带森林生态系统土壤经营管理提供了依据。
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ｓｏｉｌｓ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｗｅｒｅ ｔｈｅ ｌｏｗｅｓｔ， ａｎｄ ｔｈｅｒｅ ｗａｓ ｎｏ ｒｅｌａｔｉｏｎ ｗｉｔｈ ｅａｃｈ ｏｔｈｅｒ； ｉｍｐｌｙｉｎｇ ｔｈａｔ ａ ｃｏｍｐｅｎｓａｔｏｒｙ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ
ｐｒｏｂａｂｌｙ ｅｘｉｓｔｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ＣＵＥ ａｎｄ ＮＵＥ ｉｎ ｙｏｕｎｇ Ｐ． ｍａｓｓｏｎｉａｎａ ｓｔａｎｄｓ． Ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｈｉｇｈｌｉｇｈｔｓ ｔｈｅ ｉｍｐｏｒｔａｎｃｅ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ
ｅｌｅｍｅｎｔ ｕｓｅ ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙ ａｎｄ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｓｏｉｌ Ｃ ａｎｄ Ｎ ｃｙｃｌｉｎｇ ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ， ｗｈｉｃｈ ｐｒｏｖｉｄｅｓ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ
ｆｏｒ ｓｏｉｌ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｉｎ ｓｕｂｔｒｏｐｉｃａｌ ｆｏｒｅｓｔ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍｓ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｓｔａｎｄ ａｇｅ； ｓｔｏｉｃｈｉｏｍｅｔｒｙ； ｃａｒｂｏｎ ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｕｓｅ ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙ； ｃａｒｂｏｎ⁃ ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ⁃ａｃｑｕｉｒｉｎｇ ｅｎｚｙｍｅ
ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ； ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ

碳（Ｃ）、氮（Ｎ）是植物所必需的营养元素，与植物的生长发育密切相关［１］。 Ｃ 元素是植物生长发育过程

的能量来源［２］，Ｎ 是植物体内蛋白质和核酸合成的必需元素，植物只能从土壤中吸收铵态 Ｎ 和硝态 Ｎ 等无机

Ｎ（约 １０％）来维持生长发育，因此，土壤有效 Ｎ 素成为限制植物生长的重要因素［３］。 土壤微生物对促进森林

生态系统关键过程至关重要，土壤微生物碳利用效率（ＣＵＥ）和氮利用效率（ＮＵＥ）表征生长所需的 Ｃ 或 Ｎ 的

数量与消耗的 Ｃ 或 Ｎ 的数量之比［４］。 ＣＵＥ 表示土壤微生物为生长和能量储存所消耗 Ｃ 分配情况；ＣＵＥ 高的

微生物群落通常 Ｃ 损失较低，更多的 Ｃ 转化成生物量储存在 Ｃ 库中［５］。 ＮＵＥ 对土壤有机质和养分循环比较

关键，表征有机 Ｎ 分配给生长的比例，但目前研究还不充分［６］。 研究土壤 Ｃ、Ｎ 循环与土壤微生物群落结构及

其土壤 Ｃ、Ｎ 转化之间的相互关系，有利于精准预测土壤 Ｃ、Ｎ 固持、积累和转化的影响，为定向调控森林土壤

Ｃ、Ｎ 循环过程提供重要的科学依据［１］。
土壤微生物群落结构通过调整 ＣＵＥ 和 ＮＵＥ 适应营养物质的变化［７］。 Ｂｕｃｋｅｒｉｄｇｅ 等［８］研究表明土壤微生

物群落结构通过 ＣＵＥ、ＮＵＥ 的变化调整细菌和真菌生物量来适应土壤中降低的 Ｃ、Ｎ 含量。 Ｋａｌｌｅｎｂａｃｈ 等［９］

研究表明真菌生物量通过 ＣＵＥ 影响土壤有机质形成。 ＮＵＥ 是了解和预测生态系统 Ｎ 固持的重要参数，为
ＣＵＥ 纳入生物地球化学模型框架奠定基础［１０］。 微生物养分限制状况通过元素阈值比（ＴＥＲ）表征，当 ＴＥＲ 高

于土壤有效 Ｃ ／ Ｎ 比时，表示 Ｃ 限制，反之亦然。 Ｓｕｎ 等［１１］研究表明干旱状态下 ＴＥＲ 高于土壤 Ｃ ／ Ｎ 比时，土壤

更容易受 Ｃ 限制而非 Ｎ 限制。 微生物通过调节 ＣＵＥ、ＮＵＥ 以适应土壤有效养分的变化，土壤受 Ｃ 限制时，微
生物增加 ＣＵＥ，降低 ＮＵＥ。 凋落物 Ｃ ／ Ｎ 比高会导致土壤中 Ｎ 的缺乏，从而抑制土壤微生物活性［３］。 Ｍｅｈｎａｚ
等［１２］研究表明 ＣＵＥ 与微生物群落结构密切相关，随非生物因子如土壤温度、底物质量和有效养分变化。 土

壤微生物群落结构与 ＣＵＥ、ＮＵＥ 关系研究为土壤有机质稳定部分的起源提供了新的视角，有助于促进土壤有

９９４８　 １９ 期 　 　 　 张勇　 等：马尾松根际碳氮利用效率对土壤微生物群落结构的影响 　
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机质和养分积累［９］。
马尾松（Ｐｉｎｕｓ ｍａｓｓｏｎｉａｎａ Ｌａｍｂ．）是我国亚热带地区主要的针叶树种，主要分布在南方 １５ 个省区，因其适

应性强、耐干旱与瘠薄，广泛的用于荒山绿化，是亚热带地区主要的造林树种［１３］。 同时，马尾松人工林在我国

南方因林分结构简单、物种多样性相对低下、松材线虫等原因导致马尾松纯林生态系统相对脆弱［１］。 目前，
马尾松人工林的研究主要集中在凋落物［１３］、酶活性［１４］、微生物群落结构及功能演变［１５］、化学计量［１６］ 等方面

的研究，但有关不同林龄马尾松根际 ＣＵＥ、ＮＵＥ 与土壤微生物群落结构及养分利用方面的研究不足；而土壤

养分是影响森林生态系统生产力、结构、功能和土壤微生物活性的重要因素［１６］。 赵辉等［１５］ 研究表明不同林

龄土壤微生物对 Ｃ 源的利用存在差异，２５ 年生马尾松在各 Ｃ 源中利用率最高。 本研究以不同林龄马尾松人

工林为研究对象，探讨马尾松根际 ＣＵＥ、ＮＵＥ 对土壤微生物群落结构的影响，从微生物养分利用效率的角度

来解析土壤微生物对土壤养分的调控作用及其对土壤有机碳（ＳＯＣ）稳定性的影响，为森林生态系统微生物资

源获取和微生物元素利用权衡提供深入理解，为人工林可持续经营提供科学依据。

１　 研究地区与研究方法

１．１　 研究区概况

研究区域位于浙江省杭州市千岛湖镇姥山林场（２９°３３′Ｎ，１１９°０３′Ｎ）。 研究区域气候属于亚热带季风气

候，四季分明，年均气温是 １７．５８℃，年均降雨量是 １３５０ ｍｍ，主要集中在 ４ 月到 １１ 月，海拔 １５２ ｍ。 研究区域

土壤类型主要是酸性红壤土，土壤厚度通常在 ３０—１２０ ｃｍ。
研究区域的马尾松于 １９７０ 年代种植，之后由于木材需要，马尾松天然林于 １９８５ 年、１９９１ 年、２００１ 年、

２０１１ 和 ２０１５ 年陆续大面积被砍伐并进行现场焚烧，然后重新载植马尾松。 马尾松栽植时间均在冬季 １２ 月

至次年 ２ 月份，采用 １．５ ｍ×１．５ ｍ 株行距，种植密度为 ４０００—５５００ 株 ／ ｈｍ２；整地方式为带垦，中穴（４０ ｃｍ×
４０ ｃｍ×２５ ｃｍ）。 在种植后的前 ３ 年，进行除草、松土、培土、补植及病虫害防治等工作，每年人工砍伐林下灌

木丛以促进幼苗生长；栽植 ６ 年左右林场根据抚育间伐原则，即“去小留大、去劣留优，去密留稀、去病留强、
林间距保留均匀”等原则进行抚育，随后不进行任何管理活动。 土壤以红壤和岩性土为主，土层薄，营养状况

差，马尾松人工林下灌木由多花蔷薇（Ｒｏｓａ ｍｕｌｔｉｆｌｏｒａ）、蔷薇（Ｓｍｉｌａｘ ｃｈｉｎａ）等组成。
１．２　 试验设计

在研究区域于 ２０２１ 年 ８ 月选定立地条件、坡度一致的 ５ 个年龄的马尾松样地，并开展样地调查。 马尾松

分别于 １９８６ 年（３５ 年）、１９９２ 年（２９ 年）、２００２ 年（１９ 年）、２０１２（９ 年）年和 ２０１６ 年（５ 年）种植。 每林龄分别

设置 ３ 个林分，每林分各设置一个 ２０ ｍ×３０ ｍ 的样方。
根际土壤样品采集：分别在上述选定的马尾松林分中设置样方，按“Ｓ”型五点随机取样法确定采样点，小

心挖出根系，去除根系表面浮土，挖出根系后，轻轻抖下根系周围 ２ ｍｍ 内的土壤，即根际土。 同一样方收集

的根际土壤充分混合后作为一个土样，约 ０．５ ｋｇ。 采集的土壤样品去掉石砾、动植物残体、根系后混匀，过
２ ｍｍ筛，然后将每个土样分成 ３ 份：一份装入保鲜袋 ４ ℃保存待测土壤酶活性、土壤微生物量碳（ＭＢＣ）、土壤

微生物量氮（ＭＢＮ）；一份装入保鲜袋－２０℃保存待测土壤微生物群落结构；一份样品风干、粉碎后，过 １．０ ｍｍ
和 ０．２５ ｍｍ 筛，装入保鲜袋待测 ＳＯＣ、土壤总氮（ＴＮ）。
１．３　 样品测定

土壤养分含量测定：ＳＯＣ 和 ＴＮ 采用《中华人民共和国林业行业标准方法》 ［１７］ 进行测定。 采用重铬酸钾

外加热法测定 ＳＯＣ；重铬酸钾⁃硫酸消化法测定 ＴＮ。 ＭＢＣ 和 ＭＢＮ 采用氯仿熏蒸浸提法测定［１８］。 土壤熏蒸处

理为 ２５ ℃真空条件下用 ０．５ ｍｏｌ ／ Ｌ Ｋ２ＳＯ４浸提后培养 ４８ ｈ，然后采用总有机碳自动分析仪（ＴＯＣ⁃ＶＣＰＨ 总有

机碳自动分析仪）测定上述浸提法得到 ＳＯＣ 和 ＴＮ。 ＭＢＣ（ｍｇ ／ ｋｇ）和 ＭＢＮ（ｍｇ ／ ｋｇ）分别由 ＭＢＣ ＝ Ｅｃ ×２．２２；
ＭＢＮ＝Ｅｎ×２．２２；Ｅｃ、Ｅｎ分别为熏蒸与未熏蒸土样浸提液中的 ＳＯＣ、ＴＮ 的差值，２．２２ 为校正系数。

土壤酶活性测定：β⁃葡糖苷酶（ＢＧ）、Ｎ⁃乙酰氨基葡糖苷酶（ＮＡＧ）和亮氨酸氨基肽酶（ＬＡＰ）３ 种土壤酶活

００５８ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４４ 卷　
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性的测定荧光微孔板检测技术［１９］。 称取相当于 １ ｇ 干土的鲜土与 １２５ ｍＬ 的醋酸钠缓冲溶液（５０ ｍＭ，ｐＨ ＝
５．０）混匀，然后在涡旋振荡器上震荡 １ ｍｉｎ。 取上述土壤悬液 ２００ μＬ 和 ５０ μＬ 的相应底物加入样品孔中，ＢＧ
和 ＮＡＧ 的标准底物均是 ４⁃甲基伞形酮（４⁃ｍｅｔｈｙｌｃｏｕｍａｒｉｎ，ＭＵＢ），ＬＡＰ 酶活性以 ７⁃氨基⁃ ４⁃甲基伞形酮为底物

（７⁃ａｍｉｎｏ⁃４⁃ｍｅｔｈｙｌｃｏｕｍａｒｉｎ， ＡＭＣ）。 利用多功能酶标仪（Ｓｙｎｅｒｇｙ Ｈ４，Ｂｉｏ Ｔｅｋ）在 ３６５ ｎｍ 处进行荧光激发，
４５０ ｎｍ处荧光检测。 具体如下：称取 ２ ｇ 鲜土于 １００ ｍＬ 离心管中，用 ５０ ｍｍｏｌ ／ Ｌ 醋酸铵缓冲液（ｐＨ ＝ ５．０）浸
提，每个土壤样品取 ２００ μＬ 土壤悬液于 ９６ 孔板中且 ８ 次重复，放置在 ２５℃培养箱中避光培养 ３ ｈ，加入 ５ μＬ
０．５ ｍｏｌ ／ Ｌ 的 ＮａＯＨ 终止反应，离心（５０００ ｒ ／ ｍｉｎ，３ ｍｉｎ）后用多功能酶标仪（ＳｙｎｅｒｇｙＴＭ Ｈ１， Ｂｉｏｔｅｋ）在激发波长

３６５ ｍｍ，辐射波长 ４５０ ｍｍ 下进行测定。 酶活性计算为底物转化率 ｎｍｏｌ ／ ｇ 干土 ／ ｈ。
土壤微生物群落结构测定：土壤微生物群落结构组成采用磷脂脂肪酸法（ＰＬＦＡｓ） ［２０］。 具体步骤如下：根

据测定的土壤水分含量，称取相当于 ８ ｇ 干土重的鲜土（土壤提前过 ２ ｍｍ 筛，手动挑出可见的根、凋落物碎屑

和小石块等），在 ３５ ｍＬ 的 Ｔｅｆｌｏｎ 瓶中加入甲醇⁃氯仿⁃磷酸缓冲液（配比为 ２∶１∶０．８），震荡 ２ ｈ 后离心 １０ ｍｉｎ
（２５℃，２５００ ｒ ／ ｍｉｎ），以提取总脂。 随后经硅胶柱层析分离得到磷脂脂肪酸。 甲脂化后，用加有内标（Ｃ１９∶０）
的正己烷溶解后，用安捷伦 ６８９０ 气象色谱仪（Ｈｅｗｌｅｔｔ⁃Ｐａｃｋａｒｄ ６８９０，美国）进行测定。 ＰＬＦＡ 总量和单个

ＰＬＦＡ 的量根据内标 Ｃ１９：０ 进行计算，用 ｎｍｏｌ ／ ｇ 干土表示。 总细菌（ＴＢ）包括：ｉ１４：０、ｉ１５：０、ａ１５：０、ｉ１６：０、
ａ１６：０、ｉ１７：０、１６：１ω７ｃ、１６：１ω９ｃ、１８：１ω７ｃ、１８：１ω５ｃ、ｃｙ１７：０、ｃｙ１９：０、１４：００、１５：００、１６：００、１７：００、１６：１ ２ＯＨ，革
兰氏阳性细菌（Ｇ＋ ）包括：ｉ１４：０、ｉ１５：０、ａ１５：０、ｉ１６：０、ａ１６：０， ｉ１７：０，革兰氏阴性细菌（Ｇ－ ）包括：１６：１ω７ｃ、
１６：１ω９ｃ、１８：１ω７ｃ、１８：１ω５ｃ、ｃｙ１７：０、ｃｙ１９：０，真菌（Ｆ）包括：１８：２ω６ｃ、１８：１ω９ｃ，丛枝菌根真菌（ＡＭＦ）包括：
１６：１ω５ｃ，放线菌（ＡＣＴ）包括：１０Ｍｅ１６：０、１０Ｍｅ １７：０、１０Ｍｅ １８：０。
１．３　 数据处理

基于生态化学计量计算土壤微生物 ＣＵＥ 和 ＮＵＥ［７］。 具体方法如下：

ＣＵＥ＝ＣＵＥｍａｘ×
ＳＣ∶Ｎ

Ｋ＋ＳＣ∶Ｎ( )

ＳＣ∶Ｎ ＝
１

ＥＥＡＣ∶Ｎ
×
ＢＣ∶Ｎ

ＬＣ∶Ｎ

ＮＵＥ＝ＮＵＥｍａｘ×
ＳＮ∶Ｃ

Ｋ＋ＳＮ∶Ｃ( )

ＳＮ∶Ｃ ＝（１－ＥＥＡＮ∶Ｃ）×
ＢＮ∶Ｃ

ＬＮ∶Ｃ

式中，ＣＵＥｍａｘ（０．６）和 ＮＵＥｍａｘ（１．０）指为土壤微生物生长可提供 Ｃ 源和 Ｎ 源上限；饱和常数 Ｋ 分别设置为 ０．５。
ＳＣ∶Ｎ和 ＳＮ∶Ｃ分别表示酶活性分配可抵消现有可用资源元素组成（此处使用 ＳＯＣ ／ ＴＮ 比和 ＴＮ ／ ＳＯＣ 比）与微生物

生物量组成（ＭＢＣ ／ ＭＢＮ 比和 ＭＢＮ ／ ＭＢＣ 比）间的差异程度［２１］：用 ＢＧ ／ （ＮＡＧ＋ＬＡＰ）计算 Ｃ ／ Ｎ 酶（即 ＥＥＡＣ∶Ｎ）
活性的比值；ＢＣ∶Ｎ和 ＬＣ∶Ｎ分别指土壤微生物量 Ｃ ／ Ｎ 比和土壤 ＳＯＣ ／ ＴＮ 比。 用 （ＮＡＧ＋ＬＡＰ） ／ ＢＧ 计算 Ｎ ／ Ｃ 酶

（即 ＥＥＡＮ∶Ｃ）活性的比值；ＢＮ∶Ｃ和 ＬＮ∶Ｃ分别指土壤微生物量 Ｎ ／ Ｃ 比和土壤 ＴＮ ／ ＳＯＣ 比。
为了理解土壤 Ｃ 和 Ｎ 转化限制情况，根据 Ｍｏｏｓｈａｍｍｅｒ 等［１０］的方法计算 ＴＥＲ：

ＴＥＲＣ∶Ｎ ＝
ＮＵＥ
ＣＵＥ

×ＢＣ∶Ｎ

式中，ＢＣ∶Ｎ是指微生物生物量碳氮比（ＭＢＣ ／ ＭＢＮ 比），ＣＵＥ、ＮＵＥ 分别指土壤微生物碳和氮利用效率。
采用 ＳｉｇｍａＰｌｏｔ １１．０ 和 ＳＰＳＳ １６．０ 软件对数据进行统计分析。 采用单因素方差分析（ｏｎｅ⁃ｗａｙ ＡＮＯＶＡ）和

最小显著差异法（ＬＳＤ）对不同林龄马尾松根际土壤养分、土壤酶活性、ＣＵＥ、ＮＵＥ、ＴＥＲ、土壤微生物群落结构

等方差分析和多重比较（α＝ ０．０５），用线性回归对微生物 ＣＵＥ、ＮＵＥ、ＴＥＲ 与土壤群落结构组分生物量进行拟

合。 利用 ＳｉｇｍａＰｌｏｔ １１．０ 软件作图。 图表中数据为平均值±标准差。
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２　 结果与分析

２．１　 不同林龄马尾松土壤化学计量比和根际土壤酶活性特征

不同林龄马尾松土壤化学计量比差异显著（图 １）。 ５ 年生马尾松根际 ＳＯＣ、ＴＮ 均明显高于其它林分（Ｐ＜
０．０５），分别高出 ９ 年生 ２３．１％和 ２７．５％、１９ 年生 １８．４％和 ２０．０％、２９ 年生 １９．０％和 ３０．４％、３５ 年生 ５．６％和

１４．８％；５ 年生马尾松根际 ＭＢＣ 和 ＭＢＮ 均高于 ９ 年生和 ３５ 年生林分（Ｐ＜０．０５），较 ９ 年生林分高 １５．４％和

２３．１％，较 ３５ 年生林分高 １０．８％和 ２７．２％。 土壤 Ｃ ／ Ｎ 比则是 ２９ 年生林分均显著高于其它林分（Ｐ＜０．０５），分
别高 １４．０％、８．８％、１２．３％、１４．７％；土壤微生物量 Ｃ ／ Ｎ 比则是 ５ 年生林分显著（除 ９ 年生）低于其它林分（Ｐ＜
０．０５），分别低 １０．１％、２１．７％、１８．７％、２２．８％。

图 １　 不同林龄马尾松根际土壤化学计量特征

Ｆｉｇ．１　 Ｓｏｉｌ ｓｔｏｉｃｈｉｏｍｅｔｒｙ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｒｏｏｔ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｏｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ⁃ａｇｅｄ Ｐ． ｍａｓｓｏｎｉａｎａ

不同字母表示不同年龄马尾松土壤指标 Ｐ＜０．０５ 水平上差异显著性

不同林龄马尾松根际土壤 Ｃ、Ｎ 获得酶差异显著（图 ２）。 ９ 年和 １９ 年生林分根际 ＢＧ 显著低于其它林分，
分别低于 ５ 年生 ４７．１％和 ３４．１％、２９ 年生 ４６．１％和 ３３．２％、３５ 年生 ３７．６％和 ２５．４％。 １９ 年生林分根际 ＮＡＧ 和

ＬＡＰ 显著高于其它林分，分别高于 ５ 年生 ３６．９％和 ２８．９％、９ 年生 ３２．３％和 １８．７％、２９ 年生 １６．７％和 １４．１％、３５
年生 １７．０％和 ２６．５％。 ＮＡＧ＋ＬＡＰ 中 ５ 年生显著低于其它处理，分别低 １２．２％、３４．２％、３４．１％和 １３．８％。
２．２　 马尾松根际 ＣＵＥ、ＮＵＥ 特征

不同林龄马尾松 ＣＵＥ、ＮＵＥ 差异显著（图 ３）。 除了 ２９ 年生马尾松根际 ＣＵＥ 均高于 ５ 年生马尾松。
３５ 年生马尾松根际 ＮＵＥ（除了 １９ 年生）均显著高于其它林龄。 １９ 年生、２９ 年生、３５ 年生马尾松根际 ＴＥＲ 均
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高于 ５ 年生和 ９ 年生马尾松。

图 ２　 不同林龄马尾松根际土壤碳氮获得酶特征

Ｆｉｇ．２　 Ｓｏｉｌ ｃａｒｂｏｎ ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ａｃｑｕｉｓｉｔｉｏｎ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｒｏｏｔ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｏｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ⁃ａｇｅｄ Ｐ． ｍａｓｓｏｎｉａｎａ

图 ３　 不同林龄马尾松根际碳氮利用效率和元素阈值比特征

Ｆｉｇ． ３ 　 Ｓｏｉｌ ｃａｒｂｏｎ ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙ ａｎｄ ｔｈｒｅｓｈｏｌｄ ｅｌｅｍｅｎｔ ｒａｔｉｏ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｒｏｏｔ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｏｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ－ａｇｅｄ

Ｐ． ｍａｓｓｏｎｉａｎａ

２．３　 马尾松根际土壤微生物群落结构

不同林龄马尾松根际土壤微生物量差异显著（表 １）。 １９ 年生、２９ 年生、３５ 年生马尾松土壤微生物总生

物量显著高于 ５ 年和 ９ 年生马尾松，分别高于 ５ 年生林分 ２６．２％、１９．５％和 ４５．２％，分别高出 ９ 年生马尾松
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７２．６％、６３．４％和 ９８．５％。 林龄对根际土壤微生物群落组分占比影响不显著，但土壤微生物群落结构组分均差

异显著，均是 ＴＢ 含量最高，Ｇ＋、Ｆ、ＡＣＴ、Ｇ－次之，ＡＭＦ 最低。

表 １　 不同林龄马尾松根际土壤微生物群落结构特征

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｒｏｏｔ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｏｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ－ａｇｅｄ Ｐ． ｍａｓｓｏｎｉａｎａ

林龄
Ｓｔａｎｄｓ
ａｇｅ ／ ａ

土壤微生物组分占比 Ｔｈｅ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ ／ ％

革兰氏

阳性细菌（Ｇ＋）
Ｇｒａｍ⁃ｐｏｓｉｔｉｖｅ

ｂａｃｔｅｒｉａ

革兰氏

阴性细菌（Ｇ－）
Ｇｒａｍ⁃ｎｅｇａｔｉｖｅ

ｂａｃｔｅｒｉａ

总细菌（ＴＢ）
Ｔｏｔａｌ ｂａｃｔｅｒｉａ

真菌（Ｆ）
Ｆｕｎｇｉ

丛植菌根
真菌（ＡＭＦ）
Ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ

ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｅ ｆｕｎｇｉｃ

放线菌 （ＡＣＴ）
Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅｓ

土壤微生物
总生物量

Ｓｏｉｌ ｔｏｔａｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ
ｂｉｏｍａｓｓ ／ （ｎｍｏｌ ／ ｇ）

５ ３４．３０±１．００ａ １０．２３±０．４０ａ ７１．１５±０．５０ａ １４．１２±０．８６ａ ３．１３±０．０６ａ １１．６０±１．２９ａ １５．２６±１．９３ｃ
９ ３４．４７±２．２４ａ ９．６６±０．８８ａ ６８．７５±０．７７ａ １５．５６±１．１１ａ ２．８５±０．１６ａ １２．８３±０．８９ａ １１．１６±２．００ｄ

１９ ３３．９５±０．５６ａ １１．８３±０．９２ａ ６９．９６±０．５０ａ １４．１０±０．６３ａ ２．８４±０．２９ａ １３．１０±０．６１ａ １９．２６±１．７１ａｂ
２９ ３４．８０±１．８６ａ １１．０４±１．０２ａ ６９．７０±０．２４ａ １４．７６±０．５４ａ ２．８５±０．３２ａ １２．６９±０．３１ａ １８．２３±２．００ｂ
３５ ３４．２１±０．５３ａ １１．１３±０．８３ａ ６９．４２±０．４０ａ １４．９０±０．５２ａ ２．８７±０．２８ａ １２．８１±１．２９ａ ２２．１５±１．７８ａ

２．４　 马尾松根际 ＣＵＥ、ＮＵＥ 对土壤微生物群落结构的影响

马尾松根际 ＣＵＥ、ＮＵＥ 对土壤微生物群落结构影响明显（图 ４）。 马尾松根际 ＣＵＥ 对土壤微生物总生物

量及其组分生物量关系不显著（Ｐ＞０．０５），但马尾松根际 ＮＵＥ 和 ＴＥＲ 与土壤微生物总生物量及其组分生物量

均呈显著正相关关系（Ｐ＜０．０５）。

３　 讨论

３．１　 马尾松根际 ＣＵＥ 对土壤微生物群落结构的影响

林龄对马尾松根际微生物 ＣＵＥ 影响不显著（除 ５ 年生）。 Ｄｅｌｕｃｉａ 等［２２］研究表明不同森林类型土壤微生

物 ＣＵＥ 为 ０．２３—０．８３，热带森林土壤微生物 ＣＵＥ 大多在 ０．３—０．４０ 之间，温带森林土壤微生物 ＣＵＥ 为 ０．５０ 左

右。 高的微生物 ＣＵＥ 促进植物生长和土壤 Ｃ 稳定性，而低的 ＣＵＥ 有益于呼吸［２３］。 本研究中微生物 ＣＵＥ 为

０．３７—０．４４，仅有 ５ 年生马尾松微生物 ＣＵＥ 显著低于其它林龄（图 ３），可能因为幼龄马尾松林分郁闭度低导

致土壤水分含量相对较低，而土壤水分含量通过底物养分获取和微生物呼吸影响 ＣＵＥ［２４］。 相反，ＤｅＬｕｃｉａ
等［２２］和朱万泽等［２５］研究表明森林微生物 ＣＵＥ 与林龄相关，随着林龄的增加而降低。 Ｏｌｉｖｅｒ 等［２４］在美国加利

福尼亚州门多西诺县的长期生态系统研究表明 ＣＵＥ 与土壤年龄呈非线性关系。 不同的研究结果表明微生物

ＣＵＥ 对底物养分状态有较低的敏感性，甚至微生物 ＣＵＥ 随着底物养分 ／ Ｃ 比的增加而降低，如细菌 ＣＵＥ 随着

养分的增加而增加［２３］。 本研究中，土壤 ＳＯＣ 和 ＴＮ 均是 ５ 年生林分最高，微生物 ＣＵＥ 相对较低，证实了 ＣＵＥ
对底物养分状态敏感性较低。 Ｊｏｎｅｓ 等［２６］亦研究表明 ｐＨ 和交换铝与微生物 ＣＵＥ 显著相关，ＳＯＣ、ＴＮ、可溶性

有机碳则没有显著相关关系。 另外，微生物 ＣＵＥ 与土壤 Ｃ 来源也有关系，微生物使用更多的根系来源的 Ｃ
时，ＣＵＥ 和周转率增加，ＣＵＥ 和周转率对根系沉积 ＳＯＣ 有长期潜在影响［１２］；亦有研究表明微生物 ＣＵＥ 与土

壤有效养分呈正相关，如 ＣＵＥ 与土壤有效 Ｎ 有关，土壤有效 Ｎ 含量高，土壤微生物更容易获取 Ｎ［２７］。 总之，
在生态系统尺度上，较高的微生物 ＣＵＥ 呈现较高的底物转化效率，减少单位吸收量的 Ｃ 呼吸，更多的 Ｃ 以微

生物量及代谢物的形式存在土壤中，增加了土壤 Ｃ 吸存［２３］。
有研究表明在林分尺度上，ＣＵＥ 与土壤微生物生物量及组分没有相关关系，表明 ＣＵＥ 与微生物群落关系

没有正反馈；分配模式在土壤 Ｃ 组分和有效养分可能有重要作用［７］。 本研究中，ＣＵＥ 与土壤微生物总量及群

落结构组分亦没有相关关系（图 ４），说明 ＣＵＥ 与微生物群落组成和多样性的关系受多种因素调控，如 ＣＵＥ 与

细菌多样性仅在高水分状况下呈正相关［２８］。 Ｍａｎｚｏｎｉ 等［２３］ 研究表明真菌为主的土壤微生物群落 ＣＵＥ 较细

菌为主的土壤微生物群落高。 Ｄｏｍｅｉｇｎｏｚ⁃Ｈｏｒｔａ［２８］和 Ｋａｌｌｅｎｂａｃｈ 等［９］研究表明真菌群落结构与 ＣＵＥ 没有显著

相关关系，因为真菌为细菌提供有机 Ｎ 源。 微生物群落结构组成对 ＣＵＥ 的影响存在更复杂的机制，因为不同

的微生物组分分解和同化 Ｃ 底物的效率不同，主要取决于微生物的生理和环境状况［２８］。 相反，Ｓｏａｒｅｓ 和
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图 ４　 马尾松碳氮利用效率、元素阈值比与土壤根际微生物群落结构及组分关系

Ｆｉｇ．４　 Ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｃａｒｂｏｎ， ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙ， ｔｈｒｅｓｈｏｌｄ ｅｌｅｍａｎｔａｌ ｒａｔｉｏ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ

ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ ｏｆ ｒｏｏｔ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｏｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ⁃ａｇｅｄ Ｐ． ｍａｓｓｏｎｉａｎａ

Ｒｏｕｓｋ［２９］研究表明 ＣＵＥ 与细菌和真菌呈显著负相关；表明较高的微生物 ＣＵＥ 更易发生在以细菌为主的土壤

中。 Ｌｉｕ 等［３０］研究表明土壤真菌调节 ＣＵＥ，真菌生物量降低表征土壤微生物对葡萄糖利用率发生变化；较低

的真菌：细菌比导致利用苯酚的 ＣＵＥ 降低。 总之，ＣＵＥ 时空变化较为复杂且难以估计［３１］，但微生物 ＣＵＥ 会

５０５８　 １９ 期 　 　 　 张勇　 等：马尾松根际碳氮利用效率对土壤微生物群落结构的影响 　
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随着有效养分的增加和分解过程中 Ｃ 质量的提高而增加［７］。
３．２　 马尾松根际 ＮＵＥ 对土壤微生物群落结构的影响

ＮＵＥ 反映有机 Ｎ 在 Ｎ 吸收和微生物生长之间的分配，高 ＮＵＥ 说明高效的 Ｎ 固持，即大部分 Ｎ 转化为微

生物生物量，仅有小部分以无机 Ｎ 的形式释放到环境中；相反，低 ＮＵＥ 说明低效的 Ｎ 固持，即小部分 Ｎ 转化

为微生物生物量，有较大比重的 Ｎ 以铵态 Ｎ 的形式释放到土壤中［１０］。 本研究中，３５ 年生马尾松根际微生物

ＮＵＥ 最高（图 ３），说明土壤中大部分 Ｎ 转化为 ＭＢＮ，与 ３５ 年生马尾松土壤微生物生物量显著高于其它林分

一致（表 １），证实土壤 Ｎ 含量低时 ＮＵＥ 将增加［１０］。 本研究中 ９ 年生马尾松林微生物 ＮＵＥ 显著低于其它林

分，说明 ９ 年生马尾松林土壤中 ＴＮ 含量虽高，但可利用 Ｎ 含量相对较低，说明微生物 ＮＵＥ 在有效养分不均

衡土壤中较低［３２］。 支持焦鹏宇等［３３］研究结果，即 ９ 年生马尾松林土壤微生物受 Ｎ 限制最为严重，马尾松林生

态系统中 Ｃ 素和 Ｎ 素的输入量增加，且随着林龄的增加马尾松林对养分元素的利用率呈上升趋势。 总之，输入

土壤 Ｎ 源可为土壤微生物提供丰富的养分和能量，通过调节土壤酶活性和土壤微生物影响 ＮＵＥ［３３］；当土壤受 Ｎ
限制时，ＮＵＥ 随有效 Ｎ 供应增加而增加，当土壤不受 Ｎ 限制时，ＮＵＥ 随有效 Ｎ 供应的增加而降低［１０， ３２］。

本研究中 ＮＵＥ 与土壤微生物总生物量及群落结构组分均呈显著正相关关系（图 ４），说明 ＮＵＥ 与微生物

生长及代谢相互作用较强，微生物繁殖生长通过调节土壤 Ｎ 矿化促进 ＮＵＥ［３４］。 ＮＵＥ 的调节是微生物群落应

对环境变化（如元素失衡）的一个重要策略，从而维持微生物的元素稳态［１０］。 Ｔｈｏｍｐｓｏｎ 等［３５］ 研究表明土壤

总微生物量（生长）与 ＮＵＥ 呈正相关，说明资源获取或细胞平衡对 ＮＵＥ 的影响取决于新陈代谢投入的化学计

量。 Ｌｉ 等［６］研究表明 ＮＵＥ 与细菌群落呈显著正相关（Ｐ＜０．０５），说明土壤中微生物群落组成和生长以细菌为

主；Ｙａｎｇ 等［３６］研究表明 ＮＵＥ 与土壤氨氧化细菌丰度呈正相关，均与本研究结果中细菌占比一致。 Ｇｕｏ 等［３７］

研究表明 ＮＵＥ 和微生物活动随着细菌群落显著变化，真菌群落与 ＮＵＥ 明显不相关，这与本研究结果不一致，
可能因为细菌需更长的周转时间且对有效底物较真菌有更高的敏感性［３７］。 相反，Ｔａｎｇ 等［３８］研究表明菌根真

菌明显促进土壤 Ｎ 吸收和 ＮＵＥ，因为菌根真菌繁殖改变 Ｃ 和 Ｎ 平衡。 本研究证实土壤微生物群落通过微生

物活动改变化学环境并间接改变 ＮＵＥ，因为 ＮＵＥ 对 ＳＯＣ 和微生物量间的不平衡比较敏感［６］。

４　 结论

３５ 年生马尾松林根际 ＣＵＥ、ＮＵＥ、ＴＥＲ、土壤微生物群落总生物量均显著高于 ５ 年生马尾松，说明低龄马

尾松养分利用效率对底物养分状态敏感性较低，高龄马尾松土壤微生物对根际土壤 Ｃ、Ｎ 转化效率更高。 本

研究中，所有林龄马尾松 ＴＥＲ 均大于土壤 Ｃ ／ Ｎ 比，表示研究区域生态系统处于 Ｃ 或者能源限制，而非 Ｎ 限

制；间接证实了土壤 Ｃ ／ Ｎ 比减少到 ＴＥＲ 以下时，表明土壤有机物获得 Ｃ 的成本高于获得 Ｎ 的成本。 研究发

现马尾松根际 ＮＵＥ、ＴＥＲ 与土壤微生物总生物量及其组分生物量均呈显著正相关关系，说明马尾松根际 ＮＵＥ
与微生物生长及代谢相互作用较 ＣＵＥ 强。 研究进一步明确了土壤微生物群落结构（如组分）对土壤 Ｃ 和 Ｎ
循环功能及微生物⁃底物互作敏感性不同的理解和认识。
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