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亚热带森林转换对土壤氮转化关键功能微生物群落的
影响
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摘要：近年来，由于林地开发和商品林建设等原因，我国亚热带地区大量天然林和次生林经皆伐改造为林分结构简单、树种单一

的人工林。 氮（Ｎ）素是维持森林植被生长和系统初级生产力的重要因子，土壤微生物驱动了森林土壤 Ｎ 转化的关键过程。 然

而，目前亚热带森林转换对土壤 Ｎ 转化微生物群落的影响仍不清晰。 以湖南芦头森林生态系统国家定位观测研究站内典型次

生林（ＣＳ）及由其转换而成的油茶（ＹＣ）、黄桃（ＨＴ）、杨梅（ＹＭ）和杉木（ＳＭ）四种人工林为研究对象，采用实时荧光定量 ＰＣＲ 和

高通量测序等方法，研究了各林分土壤性质、固 Ｎ 菌和氨氧化微生物功能基因丰度、群落特征及相互关系，旨在探讨亚热带森

林转换后土壤 Ｎ 转化关键过程（固 Ｎ 和氨氧化作用）的功能微生物群落变化及驱动因素。 结果表明：森林转换显著改变了土壤

碳（Ｃ）、Ｎ 含量，降低了土壤 ｎｉｆＨ 基因丰度、固 Ｎ 菌和氨氧化细菌的群落 α 多样性，但提高了氨氧化微生物 ａｍｏＡ 基因丰度和氨

氧化古菌的群落 α 多样性；并且，森林转换通过改变各功能微生物优势菌群（如变形菌、蓝细菌、泉古菌和奇古菌等）的相对丰

度，显著影响了土壤固 Ｎ 菌和氨氧化微生物的群落组成；冗余分析和结构方程模型表明，土壤有机碳、全氮 、铵态氮含量和 ｐＨ
是驱动土壤固 Ｎ 菌和氨氧化微生物群落变化的关键因素。 森林转换后，合理的施肥方式有利于人工林土壤固 Ｎ 菌和氨氧化微

生物的群落恢复。 研究结果为转换后单一人工林土壤养分恢复、生产力的提高和可持续经营提供了科学依据。
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ｔｈｅ ｖａｒｉａｔｉｏｎｓ ｉｎ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ Ｎ⁃ｆｉｘｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ａｍｍｏｎｉａ⁃ｏｘｉｄｉｚｅｒｓ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ． Ａｆｔｅｒ ｆｏｒｅｓｔ
ｃｏｎｖｅｒｓｉｏｎ， ｒｅａｓｏｎａｂｌｅ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｗａｓ ｂｅｎｅｆｉｃｉａｌ ｔｏ ｔｈｅ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ Ｎ⁃ｆｉｘｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ａｍｍｏｎｉａ⁃ｏｘｉｄｉｚｅｒｓ ｉｎ
ｍｏｎｏｃｕｌｔｕｒｅ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ． Ｉｎ ｓｕｍｍａｒｙ， ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｐｒｏｖｉｄｅ ａ ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ ｂａｓｉｓ ｆｏｒ ｓｏｉｌ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｒｅｃｏｖｅｒｙ， ｐｒｏｄｕｃｔｉｖｉｔｙ
ｉｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔ ａｎｄ ｓｕｓｔａｉｎａｂｌｅ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｏｆ ｍｏｎｏｃｕｌｔｕｒｅ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎｓ ａｆｔｅｒ ｓｕｂｔｒｏｐｉｃａｌ ｆｏｒｅｓｔ ｃｏｎｖｅｒｓｉｏｎ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｆｏｒｅｓｔ ｃｏｎｖｅｒｓｉｏｎ； ｓｏｉｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｔｒａｎｓｆｏｒｍａｔｉｏｎ； ｎｉｔｒｏｇｅｎ⁃ｆｉｘｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａ； ａｍｍｏｎｉａ⁃ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ａｒｃｈａｅａ；
ａｍｍｏｎｉａ⁃ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａ

我国亚热带森林是世界上分布最广、类型最丰富的森林，是我国“两屏三带”的重要组成部分和生态保护

地。 该地区以常绿阔叶林为地带性植被，次生林约占森林总面积的 ６２％，在保护生物多样性、改善生态环境

和维持生态系统服务功能等方面发挥着至关重要的作用［１］。 然而，随着对粮食、油料和木材等经济产品需求

的急剧增加，近年来该地区大面积天然次生林通过砍伐、火烧、炼山等方式被转换成林分结构简单、功能单一

的人工林［２］。 土壤氮（Ｎ）素是植物生长所需的重要矿质元素，也是限制森林植被生长和系统初级生产力的关

键因子［３］。 研究表明，森林转换会导致生物多样性降低，土壤肥力衰退和质量下降，土壤 Ｎ 素流失和有效性

的降低［４—６］。 因此，亟需推进亚热带森林转换后土壤 Ｎ 素养分修复及其生化过程与机理的研究。
微生物在土壤 Ｎ 素循环中具有重要作用，驱动了固 Ｎ、氨化、硝化和反硝化等关键转化过程［７］。 生物固 Ｎ

是森林土壤 Ｎ 输入的主要来源，土壤固 Ｎ 微生物的群落结构和多样性直接影响了土壤固 Ｎ 速率和 Ｎ 素循

环［８］。 硝化作用是调节土壤 Ｎ 素有效性的重要过程，其中由氨氧化微生物主导的氨氧化过程是限速步骤，也
是决定硝化作用响应环境变化的关键环节［９］。 研究发现，森林转换会加速土壤碳（Ｃ）、Ｎ 养分流失，降低驱动

Ｎ 转化功能微生物丰度和代谢活性，减弱各 Ｎ 转化环节的耦合性，进而影响系统 Ｎ 素平衡［１０—１１］。 例如，Ｇｕｏ
等［１２］研究发现亚热带天然林向杉木（Ｃｕｎｎｉｎｇｈａｍｉａ ｌａｎｃｅｏｌａｔｅ）人工林的转换降低了氨氧化微生物 ａｍｏＡ 和固

Ｎ 菌 ｎｉｆＨ 基因丰度，但增加了反硝化菌 ｎｉｒＳ、ｎｉｒＫ 和 ｎｏｓＺ 的基因丰度。 然而，目前只有少数研究试图调查土

壤 Ｎ 转化功能微生物对森林转换的响应，且局限于功能基因的对比［１２—１３］。 亚热带森林转换对土壤 Ｎ 转化及

功能微生物群落的影响及区域特征仍不明确，特别是对驱动固 Ｎ 和氨氧化过程的微生物群落研究还尚待深

入，需展开进一步研究。

７３６３　 ９ 期 　 　 　 刘婷　 等：亚热带森林转换对土壤氮转化关键功能微生物群落的影响 　
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因此，本研究针对亚热带地区大量次生林转换成单一人工林这一现状，选取湖南芦头森林生态系统国家

定位观测研究站内典型次生林（ＣＳ）及由其转换而成的油茶（Ｃａｍｅｌｌｉａ ｏｌｅｉｆｅｒａ，ＹＣ）、黄桃（Ａｍｙｇｄａｌｕｓ ｐｅｒｓｉｃａ，
ＨＴ）、杨梅（Ｍｙｒｉｃａ ｒｕｂｒａ， ＹＭ）和杉木（ＳＭ）四种人工林为研究对象，探讨天然次生林转换成单一人工林后，土
壤 Ｎ 转化关键过程（固 Ｎ 和氨氧化作用）的功能微生物群落变化特征及驱动因素。 研究结果对阐明亚热带地

区森林转换后土壤 Ｎ 转化微生物的响应机制具有重要意义，可为转换后人工林土壤养分恢复和管理、生产力

提高和可持续经营提供科学依据。

１　 研究区与研究方法

１．１　 研究地概况

试验地位于湖南省平江县芦头森林生态系统国家定位观测研究站（２８．３１°—２８．３８°Ｎ，１１３．５１°—１１３． ５８°Ｅ），
站内现有林地面积 ５０４０ ｈｍ２，森林覆盖率达 ９４．２％。 属于典型的亚热带季风气候，年平均气温 １５．８—９．６℃，
年平均降水量为 １４５０．８ ｍｍ。 土壤以红壤、山地黄壤、黄棕壤为主。 站内原有天然次生林为常绿针阔混交林，
主要树种为：马尾松 （ Ｐｉｎｕｓ ｍａｓｓｏｎｉａｎａ）、木荷 （ Ｓｃｈｉｍａ ｓｕｐｅｒｂａ）、枫香 （ Ｌｉｑｕｉｄａｍｂａｒ ｆｏｒｍｏｓａｎａ）、青冈栎

（Ｃｙｃｌｃｌｏｂａｌａｎｏｐｓｉｓ ｇｌａｕｃａ）和甜槠（Ｃａｓｔａｎｏｐｓｉｓ ｅｙｒｅｉ）等［１４］。 在 ２０１３ 年，站内大面积次生林经人工皆伐改造成

为油茶、黄桃、杨梅和杉木四种人工纯林。 改造后，人工林中采用了翻垦、林下植被和凋落物去除、施肥等日常

林业管理措施。 其中，油茶林在每年 ４—５ 月施用硫酸钾复合矿物肥（Ｎ∶Ｐ ∶Ｋ＝ １∶１∶２）１６３ ｋｇｈｍ－２ａ－１，黄桃林在

６—７ 月份施用硫酸钾复合矿物肥 ５４５ ｋｇｈｍ－２ａ－１，９—１０ 月份施用有机肥 ４３５６ ｋｇｈｍ－２ａ－１，杨梅林在 ９ 月份施用

有机肥 ４３５６ ｋｇｈｍ－２ａ－１，杉木林无林业管理措施。
１．２　 样地设置与样品采集

２０１８ 年 ３ 月，采用典型样地法在五个林分中（立地条件一致）各设置 ３ 个 ２０×２０ ｍ２样地，各林分间的样地

距离＞２００ ｍ，重复样地间距离＞２０ ｍ。 ２０１８ 年 １１ 月中旬，在去除土壤表面杂物与凋落物后，使用内径 ５ ｃｍ 的

土钻在每个样地内以五点混合取样法收集表层土壤（０—２０ ｃｍ），均匀混合作为各样地复合样品，土样过筛去

除掉石砾、根系等杂物后迅速带回实验室，共计 １５ 份。 将每个土样分为三部分：一部分用于土壤酶活性、可溶

性有机 Ｃ、Ｎ 的测定，于 ４℃低温储存；一部分用于土壤 ＤＮＡ 提取、实时荧光定量 ＰＣＲ（ＲＴ⁃ｑＰＣＲ）和高通量测

序， —８０℃超低温储存；另一部分自然风干用于其他理化性质分析。
１．３　 土壤理化性质与酶活性测定

土壤理化性质测定参考《土壤农化分析》第三版［１５］。 土壤容重（ＢＤ）采用环刀法测定。 土壤含水率

（ＳＷＣ）采用烘干法测定。 土壤 ｐＨ 值采用电极法测定（水土比 ２．５∶１）。 土壤有机碳（ＳＯＣ）采用重铬酸钾—浓

硫酸滴定法测定。 总氮（ＴＮ）采用半微量凯氏定氮法测定。 可溶性有机碳（ＤＯＣ）和有机氮（ＤＯＮ）采用 ０．５
ｍｏｌ ／ Ｌ 硫酸钾（Ｋ２ ＳＯ４）浸提后，使用总有机碳 ／总氮分析仪测定。 铵态氮（ＮＨ＋

４ ⁃Ｎ）和硝态氮（ＮＯ－
３ ⁃Ｎ）用

２ ｍｏｌ ／ Ｌ氯化钾（ＫＣｌ）浸提后，使用流动分析仪测定。 土壤全磷（ＴＰ）采用钼锑抗比色法测定。 使用北京索莱

宝生物技术有限公司生产的试剂盒，采用可见分光光度法测定土壤酸性蛋白酶（ＡＣＰＴ）、脲酶（ＵＲ）和谷氨酰

胺酶（ＧＬＳ）活性，具体方法按照试剂盒说明书进行操作。 为减少实验误差，对每个样品进行了三次平行测量。
各林分土壤理化性质见表 １。
１．４　 土壤 ＤＮＡ 提取和功能基因实时荧光定量 ＰＣＲ 测定

采用 ＦＡＳＴ ＤＮＡ ＳＰＩＮ ｋｉｔ ｆｏｒ ｓｏｉｌ 试剂盒进行土壤总 ＤＮＡ 的提取，经纯化和质检后，储存在－８０℃ 冰箱中

用于后续分析。 采用 ＲＴ⁃ＰＣＲ 方法，在 ＡＢＩ ７５００ Ｒｅａｌ⁃ｔｉｍｅ ＰＣＲ 仪上测定固 Ｎ 菌 ｎｉｆＨ 基因、氨氧化古菌

（Ａｍｍｏｎｉａ⁃ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ａｒｃｈａｅａ， ＡＯＡ）和氨氧化细菌（Ａｍｍｏｎｉａ⁃ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａ，ＡＯＢ）ａｍｏＡ 基因拷贝数。 定量

ＰＣＲ 引物信息和反应条件及流程可见刘婷等［１６］。 每个样品三次重复，荧光定量 ＰＣＲ 扩增效率＞１００％。
１．５　 氮转化微生物高通量测序及生物学信息分析

选取已提取的土壤样本 ＤＮＡ，采用由 Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ 公司（Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ， Ｃａｒｌｓｂａｄ， ＣＡ， ＵＳＡ）合成的特异引物扩

８３６３ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４４ 卷　
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增。 土壤固 Ｎ 菌采用正—反向引物（ｎｉｆＨ⁃Ｆ、ｎｉｆＨ⁃Ｒ）进行扩增。 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 分别使用正—反向引物（Ａｒｃｈ⁃
ａｍｏＡ⁃７９Ｆ、Ａｒｃｈ⁃ａｍｏＡ⁃４７９Ｒ）、（ＡＯＢ⁃ａｍｏＡ⁃ １Ｆ、ＡＯＢ⁃ａｍｏＡ⁃ ２Ｒ）进行扩增。 扩增结束后，混合后使用 ２％琼脂

糖凝胶回收 ＰＣＲ 产物，对回收产物进行纯化、检测和定量，使用 ＮＥＸＴＦＬＥＸ Ｒａｐｉｄ ＤＮＡ⁃Ｓｅｑ Ｋｉｔ 进行建库，通
过 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 公司的 Ｍｉｓｅｑ ＰＥ３００ 平台进行测序。

表 １　 五种林分土壤理化性质

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏ⁃ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｆｉｖｅ ｆｏｒｅｓｔ ｔｙｐｅｓ

土壤性质
Ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

次生林
Ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｆｏｒｅｓｔ

油茶林
Ｃａｍｅｌｌｉａ ｏｌｅｉｆｅｒａ

黄桃林
Ａｍｙｇｄａｌｕｓ ｐｅｒｓｉｃａ

杨梅林
Ｍｙｒｉｃａ ｒｕｂｒａ

杉木林
Ｃｕｎｎｉｎｇｈａｍｉａ ｌａｎｃｅｏｌａｔｅ

ＢＤ ／ （ｇ ／ ｃｍ３） １．２８±０．０３ｃ １．３９±０．０１ｂ １．４６±０．０２ａ １．４４±０．０１ａｂ １．４３±０．０１ａｂ

ＳＷＣ ０．２１±０．０１ａ ０．１８±０．０１ｂ ０．１６±０．０１ｂ ０．１７±０．０２ｂ ０．１７±０．０１ｂ

ｐＨ ４．７５±０．１１ａ ４．８０±０．０４ａ ５．０６±０．０７ａ ５．０４±０．１３ａ ４．７７±０．０４ａ

ＳＯＣ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ５０．１７±０．６７ａ ５．６０±０．２４ｄ １２．９４±０．１２ｂ ７．１９±０．２８ｃ ８．４６±０．６６ｃ

ＤＯＣ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） １４１．３５±１０．７１ａ ７８．２０±０．５７ｃ ９０．２１±２．５１ｂｃ ７７．０９±２．２４ｂｃ ９６．９４±０．５８ｃ

ＴＮ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ２．６０±０．３０ａ ０．８０±０．０６ｂ １．３２±０．１１ｂ １．０８±０．１６ｂ １．０９±０．１３ｂ

ＤＯＮ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） １２９．９３±１４．９４ａ ４９．８７±２．７３ｂ ６６．２０±５．６２ｂ ６０．４５±４．８４ｂ ６１．１５±３．２８ｂ

ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） １９．０３±１．４９ａ ７．８９±０．１５ｂ ８．２６±０．５８ｂ ７．０９±０．４２ｂ ８．１１±０．４１ｂ

ＮＯ－
３ ⁃Ｎ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） ０．８３±０．０９ｂ ０．３０±０．０６ｃ ０．４１±０．０１ｃ １．２８±０．０７ｃ ０．４１±０．０１ｃ

Ｃ ／ Ｎ １９．８６±２．４５ａ ７．０８±０．４０ｂ ９．９１±０．４８ｂ ６．９９±０．８７ｂ ７．８４±０．３５ｂ

ＴＰ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ０．２３±０．０１ａ ０．１６± ０．０１ｂ ０．２３±０．０１ａ ０．１８±０．０１ｂ ０．１７±０．０１ｂ

ＵＲ ／ （Ｕ ／ ｇ） ９４０．５２±１０．０２ａ ８３２．５５±９．７８ｃ ８７９．６１±２７．１３ｂ ９７１．１２±１７．３５ａ ７８３．９３±６．４７ｂｃ

ＧＬＳ ／ （Ｕ ／ ｇ） ６１．３７±１．７２ａ ６．２４±０．９１ｅ ２４．７５±２．９８ｃ ３６．２７ ±１．３４ｂ １５．２９±０．６４ｄ

ＡＣＰＴ ／ （Ｕ ／ ｇ） ０．１４±０．０２ａ ０．０６±０．０１ｂ ０．０４±０．０１ｂ ０．０４±０．０１ｂ ０．０８±０．０１ｂ

　 　 数据为平均值±标准差（ｎ＝ ３），显著差异性用不同小写字母表示（Ｐ＜０．０５）；ＢＤ：容重 Ｂｕｌｋ ｄｅｎｓｉｔｙ；ＳＷＣ：含水率 Ｓｏｉｌ ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ；ｐＨ：氢离子

浓度指数 Ｈｙｄｒｏｇｅｎ ｉｏｎ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ；ＳＯＣ：有机碳 Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ；ＤＯＣ：可溶性有机碳 Ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ；ＴＮ：全氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＤＯＮ：可

溶性有机氮 Ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ ｏｒｇａｎｉｃ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ：铵态氮 Ａｍｍｏｎｉｕｍ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＮＯ－

３ ⁃Ｎ：硝态氮 Ｎｉｔｒａｔｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；Ｃ ／ Ｎ：碳氮比 Ｃａｒｂｏｎ⁃ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｒａｔｉｏ；ＴＰ：全

磷 Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；ＵＲ：脲酶 Ｕｒｅａｓｅ；ＧＬＳ：谷氨酰胺酶 Ｇｌｕｔａｍｉｎａｓｅ；ＡＣＰＴ：酸性蛋白酶 Ａｃｉｄ ｐｒｏｔｅａｓｅ

采用 ＱＩＩＭＥ 软件对原始序列数据进行过滤、聚类和修剪，并去除嵌合体［１７］。 经质检和降噪后，使用

ＦＬＡＳＨ 和 Ｕｓｅａｒｃｈ 软件对数据进行聚类，根据标准校对，得到基于 ９７％相似度的操作分类单元（Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ
Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ Ｕｎｉｔ， ＯＴＵ）序列［１８—１９］。 最后将序列与美国国家生物技术信息中心核酸序列数据库（Ｎａｔｉｏｎａｌ
Ｃｅｎｔｅｒ ｆｏｒ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ， ＮＣＢＩ）进行比对和物种注释。
１．６　 数据处理与分析

采用单因素方差分析和 Ｄｕｃａｎ 多重比较法（Ｐ＜０．０５）分析五个林分土壤性质、Ｎ 转化微生物功能基因、多
样性和菌群丰度的差异性。 基于 ＯＴＵ 数目，计算不同分类水平下物种的相对丰度，对比微生物群落组成差

异。 使用 Ｃｈａｏ１ 和 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 指数表征微生物群落 Ａｌｐｈ（α）多样性，并基于 Ｂｒａｙ⁃ｃｕｒｔｉｃ 距离的非度量多

维尺度法（Ｎｏｎ⁃ｍｅｔｒｉｃ ｍｕｌｔｉｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ ｓｃａｌｉｎｇ，ＮＭＤＳ）计算群落 Ｂｅｔａ（β）多样性，研究林分间土壤微生物的多

样性和结构差异。 采用冗余分析（Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ， ＲＤＡ）分析土壤性质对微生物群落的影响，分析前因

子均采用 Ｌｏｇ 函数法进行标准化转换，并使用蒙特卡洛置换检验分析土壤性质与群落的相关性。 以微生物多

样性（Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 指数）、基因丰度和土壤性质为指标，对原始数据进行正态分布检验和标准化处理（Ｌｏｇ
函数法）后，通过 ＡＭＯＳ 软件建立结构方程模型（Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｅｑｕａｔｉｏｎ ｍｏｄｅｌｉｎｇ， ＳＥＭ），模型适配度的指标参照

Ｌｉｕ 等［４］。 运用 ＳＰＳＳ ２５．０、Ｒ 语言软件对上述数据进行分析和作图处理。

２　 结果与分析

２．１　 土壤氮转化关键微生物功能基因丰度变化

森林转换后，土壤固 Ｎ 菌 ｎｉｆＨ 基因丰度显著下降了 ５４％（Ｐ＜０．０５） （图 １）。 人工林中， ＨＴ 和 ＳＭ 土壤
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ｎｉｆＨ 基因丰度显著高于 ＹＣ 和 ＹＭ（Ｐ＜０．０５）。 氨氧化微生物中，土壤 ａｍｏＡ 基因丰度随转换而增加（图 １）。
四种人工林土壤 ＡＯＡ ａｍｏＡ 基因丰度显著高于 ＣＳ（Ｐ＜０．０５）。 ＨＴ 土壤 ＡＯＢ ａｍｏＡ 基因丰度显著高于其他四

种林分（Ｐ＜０．０５）。

图 １　 五种林分土壤氮转化关键微生物的功能基因丰度

Ｆｉｇ．１　 Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｋｅｙ Ｎ－ｔｒａｎｓｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｉｎ ｆｉｖｅ ｆｏｒｅｓｔ ｔｙｐｅｓ

差异显著性用不同字母表示（Ｐ＜ ０．０５）；ＣＳ：次生林，Ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｆｏｒｅｓｔ；ＹＣ：油茶林 Ｃａｍｅｌｌｉａ ｏｌｅｉｆｅｒａ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ；ＨＴ：黄桃林 Ａｍｙｇｄａｌｕｓ ｐｅｒｓｉｃａ

ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ；ＹＭ：杨梅林 Ｍｙｒｉｃａ ｒｕｂｒａ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ；ＳＭ：杉木林 Ｃｕｎｎｉｎｇｈａｍｉａ ｌａｎｃｅｏｌａｔｅ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ

２．２　 土壤氮转化功能微生物群落多样性和组成变化

２．２．１　 微生物群落多样性的变化

森林转换影响了土壤 Ｎ 转化功能微生物群落 α 多样性，尤其是氨氧化微生物（图 ２）。 固 Ｎ 菌群落多样

性随转换而降低，Ｃｈａｏ１ 和 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 指数分别减少了 ２４％和 １０％，在 ＹＣ 中尤为显著（Ｐ＜０．０５）。 氨氧

化微生物中，转换后 ＡＯＡ 群落 α 多样性增加， Ｃｈａｏ１ 和 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 指数分别提高了 ９０％和 ９７％。 而

ＡＯＢ 群落 α 多样性减少，Ｃｈａｏ１ 和 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 指数分别减少了 ２２％和 ５８％。
群落 β 多样性表明，森林转换显著影响了土壤固 Ｎ 菌、ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 群落结构（图 ２）。 ＣＳ 的固 Ｎ 菌群落

分布于第二象限，明显分离于第一、三、四象限的四种人工林群落。 人工林中，ＳＭ 和 ＹＭ 的固 Ｎ 菌群落结构

较接近。 氨氧化微生物中，ＣＳ 的 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 群落明显区分于四种人工林。 人工林中，ＨＴ 和 ＹＭ 的 ＡＯＡ 群

落结构较接近，ＨＴ、ＹＭ 和 ＳＭ 的 ＡＯＢ 群落结构较相似。
２．２．２　 微生物群落组成的变化

五种林分中，土壤固 Ｎ 菌群落共鉴定出 ５ 个门和 ２２ 个属类（图 ３）。 在门类水平，主要固 Ｎ 菌群为放线菌
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图 ２　 五种林分土壤氮转化微生物群落 α和 β多样性分析

Ｆｉｇ．２　 α ａｎｄ β ｄｉｖｅｒｓｉｔｉｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ Ｎ⁃ｔｒａｎｓｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｆｉｖｅ ｆｏｒｅｓｔ ｔｙｐｅｓ

箱体表示四分位区间，红线、黑点分别表示中间值和平均值；差异显著性用不同小写字母表（Ｐ＜０．０５）； ＣＳ：次生林 Ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｆｏｒｅｓｔ；ＹＣ：油茶

林 Ｃａｍｅｌｌｉａ ｏｌｅｉｆｅｒａ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ； ＨＴ： 黄桃林 Ａｍｙｇｄａｌｕｓ ｐｅｒｓｉｃａ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ； ＹＭ： 杨梅林 Ｍｙｒｉｃａ ｒｕｂｒａ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ； ＳＭ： 杉木林 Ｃｕｎｎｉｎｇｈａｍｉａ

ｌａｎｃｅｏｌａｔｅ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ

（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ ）、 变 形 菌 （ Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ）、 蓝 细 菌 （ Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ ）、 厚 壁 菌 （ Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ ） 和 疣 微 菌

（Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ）。 其中，变形菌为优势菌群，约占 ７４％—９１％。 森林转换后，人工林中变形菌的相对丰度减

少了 １１％，放线菌和厚壁菌的相对丰度分别增加了 ２４％和 １７％，蓝细菌增加了 ５．９％（尤其在 ＹＣ 和 ＨＴ 中，Ｐ＜
０．０５），疣微菌在 ＹＭ 中增加了 １１％（Ｐ＞０．０５）。 属水平上，优势菌群为慢生根瘤菌（Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ）、伯克霍尔

德菌（Ｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａ）、红微菌（Ｒｈｏｄｏｍｉｃｒｏｂｉｕｍ）、厌氧粘细菌（Ａｎａｅｒｏｍｙｘｏｂａｃｔｅｒ）和类芽孢杆菌（Ｐａｅｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ）。
其中，厌氧粘细菌（Ｐ＞０．０５）和类芽孢杆菌（Ｐ＜０．０５）的丰度在人工林中减少，而其它三种菌群的相对丰度均有

所增加，其中伯克霍尔德菌和红微菌在 ＹＭ 中显著增加（Ｐ＜０．０５）。
森林转换显著影响了土壤氨氧化微生物群落组成（图 ４）。 ＡＯＡ 群落中，四种人工林 ＡＯＡ 群落共有的

ＯＴＵ 增加，群落组成更相似。 五种林分中土壤 ＡＯＡ 优势门是泉古菌（Ｃｒｅｎａｒｃｈａｅｏｔａ，占 １％—９９％）和奇古菌

（Ｔｈａｕｍａｒｃｈａｅｏｔａ，占 ０％—６７％）。 随着森林转换，人工林中泉古菌的相对丰度减少了 ８６％（Ｐ＜０．０５），而奇古

菌丰度急剧增加，如在 ＨＴ、ＹＭ 中分别增加了 ６７％和 ６２％（Ｐ＜０．０５）。 ＡＯＢ 群落中，森林转换减少了 ＣＳ 中

８５％的特有 ＯＴＵ。 ＡＯＢ 优势门为变形菌，其丰度随转换减少了 ２６％（Ｐ＜０．０５）。
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图 ３　 五种林分土壤固氮菌群落组成变化

Ｆｉｇ．３　 Ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｆｉｘｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｔｈｅ ｆｉｖｅ ｆｏｒｅｓｔ ｔｙｐｅｓ

左图为五种林分土壤固 Ｎ 菌群落门、属类（已鉴别出的 ２２ 个）组成，右图为四种人工林较次生林的菌群相对丰度变化；数字代表丰度变化

（％），∗代表差异性（Ｐ＜０．０５）；“Ｏｔｈｅｒｓ”表示未命名菌群；ＣＳ：次生林 Ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｆｏｒｅｓｔ；ＹＣ：油茶林 Ｃａｍｅｌｌｉａ ｏｌｅｉｆｅｒａ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ；ＨＴ：黄桃林

Ａｍｙｇｄａｌｕｓ ｐｅｒｓｉｃａ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ；ＹＭ：杨梅林 Ｍｙｒｉｃａ ｒｕｂｒａ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ；ＳＭ：杉木林 Ｃｕｎｎｉｎｇｈａｍｉａ ｌａｎｃｅｏｌａｔｅ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ

２．３　 土壤性质与氮转化功能微生物群落的相关性

ＲＤＡ 结果表明（图 ５），土壤性质分别解释了固 Ｎ 菌、ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 微生物群落差异的 ６８．４％、９４．２％和

４９．３％，土壤 ｐＨ、Ｃ 和 Ｎ 含量是森林转换后三种微生物群落变化的主要影响因子。 固 Ｎ 菌中，土壤 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 和

ＳＯＣ 是影响群落变化的主要因素，解释度分别为 １４．３％和 １７．１％（Ｐ＜０．０５）。 变形菌、放线菌与土壤 ＳＯＣ、
ＤＯＮ、ＤＯＣ、ＴＮ、ＮＨ＋

４ ⁃Ｎ 呈正相关，蓝细菌与土壤 ＴＰ 呈正相关。 氨氧化微生物中，土壤 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 和 ＴＮ 是影响

ＡＯＡ 群落的主要因素，解释度分别为 ３０．４％和 ２０．５％（Ｐ＜０．０５）。 泉古菌与土壤 ＳＯＣ、ＤＯＣ、ＤＯＮ、ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 呈正

相关，奇古菌与土壤 ｐＨ 呈正相关。 土壤 ｐＨ 和 ＴＮ 是影响 ＡＯＢ 群落的主要因素，解释度分别为 １９．３％和

１６．５％（Ｐ＜０．０５）。 变形菌与土壤 ＳＷＣ、ＳＯＣ、ＴＮ、ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ、ＮＯ－

３ ⁃Ｎ、ＤＯＮ 呈正相关。
通过建立、拟合、评价和修正模型后，得到 Ｎ 转化微生物与土壤性质的 ＳＥＭ 模型，适配检验指标均达到评

价标准，即模型适配良好（表 ２，图 ６）。 结果表明，森林转换后，土壤 ＳＯＣ、ＴＮ 和 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 是影响固 Ｎ 菌和氨氧

化微生物的关键因子，ＵＲ 和 ＧＬＳ 是受影响的主要酶活性指标。 土壤 ＳＯＣ 对 ＡＯＢ 基因丰度为正效应，而对

ＡＯＡ 多样性为负效应。 土壤 ＴＮ 和 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 对固 Ｎ 菌多样性和基因丰度均为正效应，而 ＮＨ＋

４ ⁃Ｎ 对 ＡＯＡ 多样性

为负效应。 固 Ｎ 菌多样性对土壤 ＵＲ、ＧＬＳ 均为正效应，而 ＡＯＡ 多样性对 ＵＲ 为负效应。
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图 ４　 五种林分土壤氨氧化微生物群落组成

Ｆｉｇ．４　 Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ａｍｍｏｎｉａ⁃ｏｘｉｄｉｚｅｒｓ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｆｉｖｅ ｆｏｒｅｓｔ ｔｙｐｅｓ

“Ｏｔｈｅｒｓ”表示未命名菌群；ＣＳ：次生林 Ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｆｏｒｅｓｔ；ＹＣ：油茶林 Ｃａｍｅｌｌｉａ ｏｌｅｉｆｅｒａ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ；ＨＴ：黄桃林 Ａｍｙｇｄａｌｕｓ ｐｅｒｓｉｃａ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ；ＹＭ：杨

梅林 Ｍｙｒｉｃａ ｒｕｂｒａ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ；ＳＭ：杉木林 Ｃｕｎｎｉｎｇｈａｍｉａ ｌａｎｃｅｏｌａｔｅ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ

表 ２　 结构方程模型的主要拟合指标

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｆｉｔ ｉｎｄｅｘｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ＳＥＭ

拟合指标
Ｆｉｔｔｉｎｇ ｉｎｄｅｘ

χ２ Ｐ ｄｆ χ２ ／ ｄｆ ＧＦＩ ＮＦＩ ＩＦＩ ＲＭＳＥＡ ＡＩＣ ＢＩＣ ＥＣＶＩ

结果 Ｒｅｓｕｌｔ １１．３３ ０．６６ １５ ０．７６ ０．９６ ０．９４ １．００ ＜０．０５ ９４．３９ １５３．２４ ５．０２

　 　 ＧＦＩ：拟合度指数 Ｇｏｏｄｎｅｓｓ ｏｆ ｔｈｅ ｆｉｔ ｉｎｄｅｘ；ＮＦＩ：规范拟合指数 Ｎｏｒｍａｌ ｆｉｔ ｉｎｄｅｘ； ＩＦＩ：增值适配指数 Ｉｎｃｒｅｍｅｎｔａｌ ｆｉｔ ｉｎｄｅｘ； ＲＭＳＥＡ：渐近残差平方

和的平方根 Ｒｏｏｔ ｍｅａｎ ｓｑｕａｒｅ ｅｒｒｏｒ ｏｆ ａｐｐｒｏｘｉｍａｔｉｏｎ；ＡＩＣ：赤池信息准则 Ａｋａｃｈｉ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｃｒｉｔｅｒｉｏｎ；ＢＩＣ：贝叶斯信息准则 Ｂａｙｅｓｉａｎ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ

ｃｒｉｔｅｒｉｏｎ；ＥＣＶＩ：期望复核指数 Ｅｘｐｅｃｔｅｄ ｃｒｏｓｓ⁃ｖａｌｉｄａｔｉｏｎ ｉｎｄｅｘ

３　 讨论

３．１　 森林转换对土壤固氮菌群落的影响

土壤固 Ｎ 菌能够直接将空气中的 Ｎ 还原成氨（ＮＨ３）供给植物吸收利用，是土壤中重要的功能微生物，也

是评价森林土壤质量和生态功能的重要指标［２０］。 本研究发现森林转换造成了固 Ｎ 菌 ｎｉｆＨ 基因丰度和群落

多样性减少，这与我国亚热带天然阔叶林转换成为杉木人工林的研究结果一致［１２］。 减少的原因可能是：１）土
壤有机质的减少导致人工林固 Ｎ 菌多样性的降低。 因为固 Ｎ 菌为异养型微生物，且固 Ｎ 过程需消耗大量能

源，主要依靠 Ｃ 源来满足繁殖和代谢活动［２１］。 森林转换引起的表层凋落物和土壤 ＳＯＣ 含量的减少，直接减
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图 ５　 五种林分土壤氮转化微生物群落与土壤性质的冗余分析

Ｆｉｇ．５　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｏｉｌ Ｎ⁃ｔｒａｎｓｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｎｄ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｉｎ ｆｉｖｅ ｆｏｒｅｓｔ ｔｙｐｅｓ

箭头的长度和角度表示解释变量和响应变量之间关系的相关性（红色代表优势菌群、紫色代表土壤性质）；ＣＳ：次生林 Ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｆｏｒｅｓｔ；ＹＣ：

油茶林 Ｃａｍｅｌｌｉａ ｏｌｅｉｆｅｒａ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ；ＨＴ：黄桃林 Ａｍｙｇｄａｌｕｓ ｐｅｒｓｉｃａ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ；ＹＭ：杨梅林 Ｍｙｒｉｃａ ｒｕｂｒａ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ；ＳＭ：杉木林 Ｃｕｎｎｉｎｇｈａｍｉａ

ｌａｎｃｅｏｌａｔｅ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ；ＢＤ：容重 Ｂｕｌｋ ｄｅｎｓｉｔｙ；ＳＷＣ：含水率 Ｓｏｉｌ ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ；ｐＨ：氢离子浓度指数 Ｈｙｄｒｏｇｅｎ ｉｏｎ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ；ＳＯＣ：有机碳 Ｓｏｉｌ

ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ；ＤＯＣ：可溶性有机碳 Ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ；ＴＮ：全氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＤＯＮ：可溶性有机氮 Ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ ｏｒｇａｎｉｃ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ：铵

态氮 Ａｍｍｏｎｉｕｍ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＮＯ－
３ ⁃Ｎ：硝态氮 Ｎｉｔｒａｔｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＴＰ：全磷 Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ

少了固 Ｎ 菌的 Ｃ 源和底物，导致其多样性降低。 ２）土壤 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 也会影响固 Ｎ 菌的多样性。 因为低浓度的

ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 会抑制固 Ｎ 酶基因的表达和酶活性，从而降低固 Ｎ 菌的微生物活性［２２］。 因此，其多样性在 ＮＨ＋

４ ⁃Ｎ 含

量较低的人工林中降低。
森林转换后，土壤固 Ｎ 菌群落组成发生了显著变化，优势菌群—变形菌的相对丰度减少，而蓝细菌和疣

微菌等丰度增加。 由于变形菌是异养固 Ｎ 微生物，以有机化合物为 Ｃ 源，因此丰度随转换后土壤 ＳＯＣ 的减少

而降低［２３］。 随之，隶属于变形菌 δ 亚纲的厌氧粘细菌属丰度也随之降低。 蓝细菌的增加可能与土壤 ＳＷＣ 和

施肥有关。 由于蓝细菌具有耐干燥和水合作用的能力，水分的减少会刺激其生长，因此丰度随转换后土壤

ＳＷＣ 的减少而上升［２４］。 另外，磷酸盐是蓝细菌固 Ｎ 的限制因素，复合矿物肥的施用可能会通过增加磷（Ｐ）的
有效性刺激其固 Ｎ 活性，促进其生长繁殖［２５］。 疣微菌属于寡营养类群，更偏好养分较低的土壤条件，因此其
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图 ６　 五种林分土壤氮转化关键微生物群落的 ＳＥＭ 模型

Ｆｉｇ．６　 Ｔｈｅ ＳＥＭ ｏｆ ｋｅｙ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｆｏｒ ｓｏｉｌ Ｎ⁃ｔｒａｎｓｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｉｎ ｆｉｖｅ ｆｏｒｅｓｔ ｔｙｐｅｓ

红色箭头代表正相关，蓝色箭头代表负相关，灰色箭头代表不显著路径；箭头上的数字表示标准化路径系数；箭头的宽度表示标准化路径系

数的强度；∗代表 Ｐ＜ ０．０５， ∗∗代表 Ｐ＜ ０．０１， ∗∗∗代表 Ｐ＜ ０．００１；ｎｉｆＨ：固氮菌群落多样性 Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｆｉｘｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａ；ＡＯＡ：氨氧

化古菌群落多样性 Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ａｍｍｏｎｉａ⁃ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ａｒｃｈａｅａ；ＡＯＢ：氨氧化细菌群落多样性 Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ａｍｍｏｎｉａ⁃ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａ；ｎｉｆＨＧ：固氮菌的

ｎｉｆＨ 基因丰度 ｎｉｆＨ ｇｅｎｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｆｉｘｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａ；ＡＯＡＧ：氨氧化古菌的 ａｍｏＡ 基因丰度 ａｍｏＡ ｇｅｎｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ＡＯＡ；ＡＯＢＧ：氨氧

化细菌的 ａｍｏＡ 基因丰度 ａｍｏＡ ｇｅｎｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ＡＯＢ；ＳＯＣ：有机碳 Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ；ＴＮ：全氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ：铵态氮 Ａｍｍｏｎｉｕｍ

ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＵＲ：脲酶 Ｕｒｅａｓｅ；ＧＬＳ：谷氨酰胺酶 Ｇｌｕｔａｍｉｎａｓｅ；ＧＦＩ：拟合度指数 Ｇｏｏｄｎｅｓｓ ｏｆ ｔｈｅ ｆｉｔ ｉｎｄｅｘ；ＲＭＳＥＡ：渐近残差平方和的平方根 Ｒｏｏｔ

ｍｅａｎ ｓｑｕａｒｅ ｅｒｒｏｒ ｏｆ ａｐｐｒｏｘｉｍａｔｉｏｎ

丰度随转换后土壤 Ｃ、Ｎ 含量的减少而增加［２６］。
３．２　 森林转换对土壤氨氧化微生物群落的影响

氨氧化过程是硝化作用的关键限速步骤，即在氨氧化微生物作用下将 ＮＨ３转化为亚硝酸盐（ＮＯ－
２ ⁃Ｎ），最

终转化为 ＮＯ－
３ ⁃Ｎ［２７］。 本研究中，ＡＯＢ 在五种林分的氨氧化微生物中占主导地位，森林转换显著影响了 ＡＯＡ

和 ＡＯＢ 的群落多样性和结构。 转换后，土壤 ａｍｏＡ 基因丰度和 ＡＯＡ 群落 α 多样性增加，而 ＡＯＢ 的 α 多样性

减少。 优势门泉古菌、变形菌的丰度急剧减少，而奇古菌丰度增加。 这与 Ｈａｙｄｅｎ 和 Ｌｅｈｔｏｖｉｒｔａ 等［２８—２９］的研究

结果一致，主要原因可能有：１）次生林中偏低的土壤 ｐＨ 造成氨氧化微生物活性下降，降低了其基因丰度和氨

氧化功能［３０］。 并且，ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 群落在不同 ｐＨ 水平下具有生态位特异性［３１］。 Ｃｈｕ 等［３２］研究发现 ＡＯＢ 对

土壤 ｐＨ 的变化响应较 ＡＯＡ 敏感，丰度随 ｐＨ 的升高而增加。 而 Ｌｅｈｔｏｖｉｒｔａ 等［２９］发现 ＡＯＡ 的优势菌群—泉古

菌偏好酸性较强的土壤，丰度会随 ｐＨ 的增加而减少。 ２）对 ＮＨ３亲和力的差异导致 ＡＯＡ 与 ＡＯＢ 群落变化不

同。 ＡＯＡ 偏好低氨氮的土壤生境，而 ＡＯＢ 主要在高氨氮的生境中发挥作用［３３］。 因此，ＡＯＡ 群落的多样性随

转换后土壤 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 的减少而增加，而 ＡＯＢ 多样性随之减少。 另外，作为硝化作用的底物，次生林中充足的

ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 供应会激发 ＡＯＢ 的活性，从而促进硝化作用［３］。 ３）土壤 Ｃ、Ｎ 含量也会影响氨氧化微生物群落。 在酸

性土壤中，ＡＯＡ 比 ＡＯＢ 拥有更强的基质亲和力和底物竞争性，更能在寡营养条件下生存和繁殖［３４—３５］。 因

此，转换后土壤 Ｃ、Ｎ 的减少导致了寡营养型 ＡＯＡ 群落的多样性增加。
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３．３　 森林转换下土壤氮转化功能微生物群落变化的驱动因素

森林转换后，土壤 Ｃ、Ｎ 含量（如：ＳＯＣ、ＴＮ 和 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 等）和 ｐＨ 的变化是驱动固 Ｎ 菌和氨氧化微生物群落

变化的主要因素。 首先，土壤 ＳＯＣ 和 ＴＮ 主要通过影响微生物的基质质量和能量，改变不同营养型的固 Ｎ 菌

和氨氧化微生物群落多样性和组成。 本研究中，异养型微生物—变形菌是固 Ｎ 菌和 ＡＯＢ 的优势菌群，其活性

和丰度与土壤 Ｃ、Ｎ 含量呈正比［２３］。 同时，基质亲和力的差异也导致氨氧化微生物在不同土壤 Ｃ、Ｎ 水平下产

生生境分异［３４］。 例如，ＡＯＢ 比 ＡＯＡ 更能适应高 Ｎ 环境［３６］。 另外，土壤 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 通过影响固 Ｎ 基因的表达和

酶活性、ＡＯＡ 与 ＡＯＢ 的生长速率和活性等改变微生物群落多样性和组成［３７—３８］。 例如，固 Ｎ 酶基因的表达和

酶活性与 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 浓度成正比，低浓度的 ＮＨ＋

４ ⁃Ｎ 会通过抑制固 Ｎ 酶基因表达降低固 Ｎ 菌活性［２２］。 低 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ

的土壤环境有利于 ＡＯＡ 的生长，而高 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 环境更有利于 ＡＯＢ 的生长［３３］。 最后，土壤 ｐＨ 也是驱动氨氧化

微生物群落变化的关键因素。 因为 ＡＯＡ 对低 ｐＨ 条件的耐受性更强，使其在酸性土壤中优胜于 ＡＯＢ［３１］。 另

外，土壤 ｐＨ 还会通过影响微生物基质的化学形式、浓度以及可利用性，导致微生物的生长和活性发生

变化［３２］。

４　 结论

亚热带天然次生林转换成单一人工林显著改变了土壤 Ｃ、Ｎ 养分含量，降低了土壤固 Ｎ 菌的 ｎｉｆＨ 基因丰

度、多样性和 ＡＯＢ 的群落多样性，但提高了土壤 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 的 ａｍｏＡ 基因丰度和 ＡＯＡ 群落 α 多样性。 同

时，森林转换通过改变各功能微生物的优势菌群（如变形菌、蓝细菌、泉古菌和奇古菌等）的相对丰度，显著影

响固 Ｎ 菌和氨氧化微生物的群落组成。 土壤 ＳＯＣ、ＴＮ、ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 含量和 ｐＨ 是驱动固 Ｎ 菌和氨氧化微生物群落

变化的主要因素。 森林转换后，合理的施肥方式有利于人工林土壤固 Ｎ 菌和氨氧化微生物的群落恢复。 本

研究揭示了亚热带森林转换下土壤 Ｎ 转化关键微生物群落变化特征及驱动因素，为全球森林转换背景下人

工林土壤养分修复和可持续经营提供了科学依据。 今后应更注重 Ｎ 转化过程与功能微生物群落的相关研

究，深入探究亚热带森林转换下土壤 Ｎ 循环的微生物学机制。
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