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不同林龄桉树根际及非根际土壤微生物群落结构及
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摘要：桉树（Ｅｕｃａｌｙｐｔｕｓ ｓｐｐ．）是最重要的速生人工林树种之一，但其导致的不良生态效应使其备受争议。 桉树对土壤微生物群

落的影响尚缺乏研究。 以 ２、７、１２、１７ 和 ２２ 年的桉树人工林为研究对象，利用宏基因组测序技术探究根际和非根际微生物群落

结构、多样性及功能对桉树林龄的响应。 结果表明：土壤理化性质及多样性随林龄呈现先降低后升高的趋势。 根际土真菌群落

多样性在 １２ 年最低，非根际土细菌、根际及非根际土古菌群落均在 ７ 年最低。 不同林龄间桉树根际及非根际土的微生物群落

组成均存在显著差异，但并未改变真菌群落优势菌属（根孢囊霉属，Ｒｈｉｚｏｐｈａｇｕｓ）。 然而，根际土的细菌与古菌群落优势菌属与

非根际土存在显著差异，根际土的优势细菌菌属分别为慢生根瘤菌属（Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ）及拟杆菌属（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ），优势古菌菌属

为 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ⁃Ｎｉｔｒｏｓｏｔａｌｅａ 属及甲烷粒菌属（Ｍｅｔｈａｎｏｃｏｒｐｕｓｃｕｌｕｍ）。 真菌对硝态氮，细菌、古菌群落 α 多样性及群落组成对 ｐＨ 有

较大响应。 此外，古菌 α 多样性及群落组成对有效磷有较大响应。 真菌、细菌、古菌的功能在根际及非根际间存在显著差异，且
细菌群落的变异最大。 研究揭示了不同林龄桉树土壤微生物群落的动态变化规律，为桉树人工林提质增效、多功能经营提供理

论依据。
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ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｂｏｔｈ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｎｄ ｂｕｌｋ ｓｏｉｌ ａｃｒｏｓｓ ａ ｃｈｒｏｎｏｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ Ｅｕｃａｌｙｐｔｕｓ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎｓ． Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ
ｅｍｐｈａｓｉｚｅ ｔｈｅ ｉｍｐａｃｔｓ ｏｆ ｓｔａｎｄ ａｇｅ ｏｎ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｎｄ ｄｙｎａｍｉｃｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ． Ｔｈｅ ｆｉｎｄｉｎｇｓ
ａｒｅ ｗｉｔｈ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｉｍｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ ｆｏｒ ｓｕｓｔａｉｎａｂｌｅ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ， ｉｍｐｒｏｖｉｎｇ ｔｈｅ ｐｒｏｄｕｃｔｉｖｉｔｙ ａｎｄ ｍｕｌｔｉ⁃
ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｏｆ Ｅｕｃａｌｙｐｔｕｓ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎｓ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： Ｅｕｃａｌｙｐｔｕｓ；ｓｔａｎｄ ａｇｅ；ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ；ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ；ｍｅｔａｇｅｎｏｍｉｃ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ

土壤微生物在地球生物化学循环中扮演着关键的角色［１］，对环境压力反应迅速，是反应土壤功能性、稳
定性和可持续性的重要指标［２］。 土壤微生物主要包括细菌、真菌、古菌、原生动物等土壤微生物群体［３］，广泛

参与生物固氮、有机磷矿化、有机碳同化固存等过程［４—５］。 理解植物对土壤微生物群落的影响，有助于对土壤

微生物进行科学管理，提高生态系统服务与功能。
桉树（Ｅｕｃａｌｙｐｔｕｓ ｓｐｐ．）是世界三大造林树种之一，具有产量高、适应性广、经济效益好的特点［６］，被广泛应

用于造纸、生物质能源等领域。 第九次全国森林资源清查结果显示，我国桉树种植面积超过 ５４６． ７４ 万

ｈｍ２ ［７］。 然而，桉树连栽通常导致土壤退化、土壤养分有效性降低、土壤微生物功能及多样性降低等不良生态

效应［８—９］。 与天然次生林相比，桉树人工林的真菌生物量及土壤微生物群落功能均显著降低［１０—１１］。 也有研

究证明延长种植年限能够使林间土壤微生物群落多样性得到恢复，提高土壤养分有效性［１２］。 利用乡土树种

混交是缓解桉树纯林土壤退化、微生物群落多样性降低的有效措施［１３］。 马占相思（Ａｃａｃｉａ ｍａｎｇｉｕｍ）、灰木莲

（Ｍａｎｇｌｉｅｔｉａ ｇｌａｕｃａ）等树种与桉树混交，均显著提高了土壤氮、磷养分有效性及周转率，促进微生物活性和加

强关键功能［１４—１６］。 根际是土壤微生物活动和代谢的热点区域［１７］。 植物生长过程中根系发育、根际分泌物、
人为营林措施均会使根际和非根际间存在差异［１８］，进一步对土壤微生物产生影响［１９—２０］。

桉树是短轮伐期的树种，目前对桉树人工林土壤微生物的研究大多集中于不同连栽代次，其生物学特性

和生长过程对土壤微生物的影响尚缺乏理解。 因此，本研究以 ２、７、１２、１７ 和 ２２ 年的桉树人工纯林为研究对

象，利用宏基因组测序技术，探究不同林龄的根际及非根际土壤养分有效性变化，真菌、细菌及古菌群落多样

性、组成和功能差异，阐明土壤微生物群落在不同林龄下对养分有效性的响应，揭示桉树人工林土壤微生物群

落随林龄变化的规律。 研究结果将增强对桉树人工林生态效应的理解，为桉树人工林提质增效、多功能营林

管理提供理论参考。

１　 材料与方法

１．１　 研究区概况

　 　 研究区域位于广西壮族自治区南宁市高峰林场（２２° ９７′ Ｎ—１０８° ３０′ Ｅ）和七坡林场（２２° ７５′ Ｎ—
１０８° ２１′ Ｅ）。 两地地理位置靠近，区域典型地貌均为低山丘陵，土壤母质相同，土壤类型均为赤红壤；海拔分

别为 １７１—３３４ ｍ 和 １９６—２５２ ｍ。 根据气象资料显示，两地均属典型的亚热带季风气候，年平均气温均为
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２１．６ ℃，年平均降水量为 １３００ ｍｍ。 两地林下植被组成相似，灌木植被主要有牛白藤（Ｈｅｄｙｏｔｉｓ ｈｅｄｙｏｔｉｄｅａ）、杜
茎山（Ｍａｅｓａ ｊａｐｏｎｉｃａ）、蛇藨筋（Ｒｕｂｕｓ ｃｏｃｈｉｎｃｈｉｎｅｎｓｉｓ）等；草本植被主要有藿香蓟（Ａｇｅｒａｔｕｍ ｃｏｎｙｚｏｉｄｅｓ）、鬼针草

（Ｂｉｄｅｎｓ ｐｉｌｏｓａ）、蔓生莠竹（Ｍｉｃｒｏｓｔｅｇｉｕｍ ｆａｓｃｉｃｕｌａｔｕｍ）等。
１．２　 样品采集

于 ２０２２ 年 １０ 月，选取 ５ 个林龄（２、７、１２、１７、２２ 年）的巨尾桉（Ｅ． ｇｒａｎｄｉｓ × Ｅ． ｕｒｏｐｈｙｌｌａ）人工林作为研究

对象，每个林型约 ６．６７ ｈｍ２。 在每个林龄的桉树人工林样地分别设置 ６ 个海拔、地形相似且均匀分布的 ２０ ｍ
× ２０ ｍ 的样方；每个样方内随机选取 ４ 棵平均木（生长状况、胸径大小接近），抖落附着于细根上的土壤作为

根际土；在两株桉树之间采集 ０—２０ ｃｍ 的土壤样品作为非根际土。 将每个样方的 ４ 个根际土样和 ４ 个非根

际土样分别均匀混合得到一个根际土样品和一个非根际土样品。 每个林龄共收集得到 ６ 个根际土壤样品，
６ 个非根际土壤样品；５ 个林龄共获得 ３０ 个根际土壤样品，３０ 个非根际土壤样品。 所有土壤样品均储存于干

冰中，尽快带回实验室。 每个样品分为三份，一份保存于－８０ ℃，用于提取 ＤＮＡ 进行宏基因组测序；一份过 １０
目筛后保存于 ４ ℃，用于测定硝态氮、铵态氮和微生物生物量碳、氮；另一份样品风干并过 １０ 目后用于测定

ｐＨ 和有效磷，过 １００ 目筛后用于测定有机碳、全氮和全磷。
１．３　 土壤理化性质测定

利用电位法测定土壤 ｐＨ，重铬酸钾－浓硫酸外加热法测定土壤有机碳（Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ，ＳＯＣ），半微量

凯氏法测定全氮（Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ，ＴＮ），离子色谱法测定铵态氮（ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ）和硝态氮（ＮＯ－

３ ⁃Ｎ），钼锑抗比色法测定

全磷（Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ，ＴＰ）和有效磷（Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ，ＡＰ） ［２１］。 利用氯仿熏蒸法测定微生物生物量碳

（Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ，ＭＢＣ）、微生物生物量氮（Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｎｉｔｒｏｇｅｎ，ＭＢＮ） ［２２］。 有机氮（Ｏｒｇａｎｉｃ
ｎｉｔｒｏｇｅｎ，ＯｒｇＮ）含量为全氮减无机氮，无机氮为硝态氮与铵态氮的总量。 碳氮比（Ｃ ／ Ｎ）为有机碳与全氮的

比值。
１．４　 土壤微生物宏基因组测序

每个林龄选取 ６ 个土壤样本进行宏基因组测序。 使用 ＣＴＡＢ（十六烷基三甲基溴化铵）法提取土壤微生

物总 ＤＮＡ，以 ａｄａｐｔｅｒ３（ＡＧＡＴＣＧＧＡＡＧＡＧＣＡＣＡＣＧＴＣＴＧＡＡＣＴＣＣＡＧＴＣＡＣ）和 ａｄａｐｔｅｒ５（ＡＧＡＴＣＧＧＡＡＧＡＧＣＧ
ＴＣＧＴＧＴＡＧＧＧＡＡＡＧＡＧＴＧＴ）作为引物［２３］。 利用 ＶＡＨＴＳ Ｕｎｉｖｅｒｓａｌ Ｐｌｕｓ ＤＮＡ Ｌｉｂｒａｒｙ Ｐｒｅｎ Ｋｉｔ（ＮＤ６１７⁃Ｃ３⁃０２）
试剂盒构建测序文库。 配对测序在北京百迈客生物科技有限公司的 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｎｏｖａｓｅｑ６０００ ／ Ｎｏｖａｓｅｑ６０００ Ｓ４
Ｒｅａｇｅｎｔ Ｋｉｔ 平台上进行。 每个样品生成 １０ Ｇｂ 的宏基因组数据量，测试结果表明，每个样品的测序数据量相

对均匀，稀释曲线的测试数据量已达饱和。 使用 ＦＡＳＴＰ 对原始数据进行质量过滤［２４］，ＭＥＧＡＨＩＴ 对序列数据

进行组装［２５］。 使用 ＭｅｔａＧｅｎｅＭａｒｋ 进行 ＯＲＦ 预测［２６］。 将非冗余基因集的氨基酸序列和京都基因与基因组百

科全书（ＫＥＧＧ）数据库进行比对，获得基因功能注释结果［２７］；与 ＮＣＢＩ 非冗余蛋白质（ＮＲ）数据库比对，获得

物种注释结果［２８］。
１．５　 数据分析

使用 Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ Ｅｘｃｅｌ ２０１９ 整理数据，进行理化性质、α 多样性指数计算。 使用 ＳＰＳＳ ２６．０ 软件对数据进行

正态性及方差齐性检验，均满足正态性及方差齐性，通过双因素分析（ＡＮＯＶＡ）检测林龄和土壤位置对理化性

质、微生物丰度的影响（Ｐ＜０．０５），利用 Ｄｕｎｃａｎ 法进行多重比较。 使用 Ｒ ４．３．２ 软件进行主坐标分析（Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ
ｃｏ⁃ｏｒｄｉｎａｔｅｓ ａｎａｌｙｓｉｓ，ＰＣｏＡ）及 ＰＥＲＭＡＮＯＶＡ 置换检验、曼特尔检验（Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔ）、Ｍｅｔａｓｔａｔｓ 差异分析。 冗余分

析（Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ，ＲＤＡ）中，首先将不同林龄土壤的理化性质指标（ ｐＨ、ＳＯＣ、ＴＮ、ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ、ＮＯ－

３ ⁃Ｎ、ＴＰ、
ＡＰ、ＭＢＣ、ＭＢＮ、ＯｒｇＮ、ＣＮ）进行对数转换，再作为环境因子进行共线性分析，剔除存在共线性的因子后，使用

Ｒ 软件进行分析，只保留存在显著性的因子。 微生物丰度、α 多样性分析、属水平物种组成及 Ｍｅｔａｓｔａｔｓ 差异分

析结果使用 Ｏｒｉｇｉｎ ２０２２ 进行可视化。

２　 结果分析

２．１　 微生物群落多样性

　 　 林龄及土壤位置均显著影响微生物基因数目（Ｐ＜０．０５），无显著交互作用（图 １）。 在不同林龄桉树间，根
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图 １　 不同林龄根际及非根际土的微生物基因数目

　 Ｆｉｇ．１　 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｇｅｎｅ ｎｕｍｂｅｒ ｂｅｔｗｅｅｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｎｄ ｂｕｌｋ ｓｏｉｌ

ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｔａｎｄ ａｇｅｓ

图中数据为均值±标准误差；不同小写字母表示不同林龄根际土

之间的差异显著（Ｐ＜０．０５）；不同大写字母表示不同林龄非根际土

之间的差异显著（Ｐ＜０．０５）；∗表示同一林龄的根际土与非根际土

之间差异显著（Ｐ＜０．０５）

际及非根际土微生物基因数目先降低后升高，呈“Ｕ”
型，根际土微生物基因数目高于非根际土。 除 ２２ 年之

外，非根际土真菌群落的 Ｓｈａｎｎｏｎ 及 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数均大

于根际土，根际土及非根际土 α 多样性指数最大值分

别出现在 ２２ 年及 ２ 年（图 ２）。 根际土细菌、古菌群落

的 Ｓｈａｎｎｏｎ 及 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数均大于非根际土，根际土、非
根际土细菌群落 α 多样性指数最大值均分别出现在 ２２
年及 １２ 年；根际与非根际土古菌群落 α 多样性指数最

大值均出现在 １２ 年。
基于 Ｂｒａｙ⁃Ｃｕｒｔｉｓ 距离的 ＰＣｏＡ 分析（图 ３） 表明，

ＰＣｏＡ１ 和 ＰＣｏＡ２ 均较好表征了不同林龄土壤微生物群

落结构的差异。 ＰＥＲＭＡＮＯＶＡ 分析表明，根际及非根

际土的真菌、细菌及古菌群落组成均在不同林龄间存在

显著差异（Ｐ＜０．０５）。 非根际土 ２２ 年真菌群落与其他

林龄存在显著差异，１７ 年细菌群落与其他林龄存在显

著差异。 根际及非根际土古菌群落 ２ 年和 ７ 年，１２、１７
和 ２２ 年均分别聚集。

图 ２　 不同林龄根际及非根际土真菌、细菌及古菌群落的 α多样性指数

Ｆｉｇ．２　 Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ， ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ａｒｃｈａｅａｌ ｂｅｔｗｅｅｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｎｄ ｂｕｌｋ ｓｏｉｌ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｔａｎｄ ａｇｅｓ

图中数据为均值±标准误差
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图 ３　 不同林龄根际及非根际土真菌、细菌及古菌群落组成的主坐标分析

Ｆｉｇ．３　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏ⁃ｏｒｄｉｎａｔｅｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ， ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ａｒｃｈａｅａｌ ｂｅｔｗｅｅｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｎｄ ｂｕｌｋ ｓｏｉｌ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｔａｎｄ ａｇｅｓ

图中相同颜色区域表示对应林龄的 ９５％置信区间

２．２　 微生物群落组成

所有林龄共检测出真菌 ４０５ 属、细菌 ２７８６ 属、古菌 １６６ 属。 根据物种注释结果，不同林龄的土壤真菌、细
菌和古菌群落在属水平上相对丰度排名前 １０ 位的物种如图 ４ 所示。 根际土和非根际土真菌群落中优势菌属

均为根孢囊霉属（Ｒｈｉｚｏｐｈａｇｕｓ），均呈先上升后下降的趋势，１２ 年根际土及 ７ 年非根际土丰度最高。 根际土细
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菌群落中优势菌属为慢生根瘤菌属（Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ）、拟杆菌属（Ｂａｃｔｃｒｏｉｄｅｓ），非根际土细菌群落中优势菌属

为慢生根瘤菌属、纤线杆菌属（Ｋｔｅｄｏｎｏｂａｃｔｅｒ）。 根际及非根际细菌群落相对丰度最高的均为慢生根瘤菌属，
除 １２ 年在根际土呈先下降后上升的趋势外，在非根际土呈逐渐上升趋势，于 １２ 年根际土及 ２２ 年非根际土丰

度最高。 根际土古菌群落中优势物种为 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ⁃Ｎｉｔｒｏｓｏｔａｌｅａ 属、甲烷粒菌属（Ｍｅｔｈａｎｏｃｏｒｐｕｓｃｕｌｕｍ）和甲烷

短杆菌属 （Ｍｅｔｈａｎｏｂｒｅｖｉｂａｃｔｅｒ），非根际土古菌群落中优势物种为 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ⁃Ｎｉｔｒｏｓｏｔａｌｅａ 属。 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ⁃
Ｎｉｔｒｏｓｏｔａｌｅａ 是根际及非根际土古菌群落相对丰度最高的属；除 １２ 年外，在根际土呈先下降后上升的趋势；在
非根际土呈先下降后上升的趋势，于 ２ 年根际土及 ７ 年非根际土丰度最高。

图 ４　 不同林龄根际及非根际土微生物属水平群落组成

Ｆｉｇ．４　 Ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｆｕｎｇｉ， ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ａｒｃｈａｅａ ｂｅｔｗｅｅｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｎｄ ｂｕｌｋ ｓｏｉｌ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｔａｎｄ ａｇｅｓ

Ｒｈｉｚｏｐｈａｇｕｓ：根孢囊霉属； Ｌｉｐｏｍｙｃｅｓ：油脂酵母属； Ｓｙｎｃｅｐｈａｌｉｓ： 集珠霉属； Ｈｙａｌｏｓｃｙｐｈａ： 晶杯属；Ｍｙｃｅｎａ： 小菇属； Ｆｕｓａｒｉｕｍ： 镰刀菌属；

Ｍａｌａｓｓｅｚｉａ：马拉色菌属；Ｏｉｄｉｏｄｅｎｄｒｏｎ：树粉孢属；Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ：曲霉属；Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ：慢生根瘤菌属；Ｋｔｅｄｏｎｏｂａｃｔｅｒ：纤线杆菌属；Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ：拟

杆菌属；Ｒｈｏｄｏｐｌａｎｅｓ：红游动菌属；Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ：链霉菌属；Ｅｄａｐｈｏｂａｃｔｅｒ：酸杆菌属；Ａｌｉｓｔｉｐｅｓ：另枝菌属；Ｍｅｔｈａｎｏｃｏｒｐｕｓｃｕｌｕｍ：甲烷粒菌属；

Ｍｅｔｈａｎｏｂｒｅｖｉｂａｃｔｅｒ： 甲 烷 短 杆 菌 属； Ｍｅｔｈａｎｏｓａｒｃｉｎａ： 甲 烷 八 叠 球 菌 属； Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａ： 亚 硝 化 球 菌 属； Ｍｅｔｈａｎｏｔｈｒｉｘ： 甲 烷 丝 菌 属；

Ｍｅｔｈａｎｏｍａｓｓｉｌｉｉｃｏｃｃｕｓ：甲烷马赛球菌属；Ｍｅｔｈａｎｏｃｕｌｌｅｕｓ：甲烷袋状菌属；Ｃａ：Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ

２．３　 微生物群落功能

真菌、细菌、古菌分别有 ３３０６、１２９０９１２０、２１４８５９ 个基因注释到 ４ 大类 ＫＥＧＧ 通路中，分别为代谢机制

（Ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ）、 遗传信息处理 （ Ｇｅｎｅｔｉｃ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇ）、 环境信息处理 （ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ
ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇ）及细胞过程（Ｃｅｌｌｕｌａｒ ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ），其中在代谢机制中被注释到的数目最多。 根际、非根际土微生物
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群落二级水平功能基因相对丰度的Ｍｅｔａｓｔａｔｓ 差异显著性分析结果如图 ５ 所示。 真菌、细菌及古菌群落前三位

的代谢通路均为全局和概述图谱、碳水化合物代谢、氨基酸代谢。 整体而言，不同林龄根际及非根际土的真菌

群落代谢通路在 １７ 年差异最大；细菌群落代谢通路在 ２２ 年差异最大；古菌群落代谢通路在 ２ 年时差异均不

显著，在 ２２ 年差异最大。 根际及非根际真菌群落在碳水化合物代谢和氨基酸代谢通路差异较大；细菌群落在

碳水化合物代谢、跨膜运输、能量代谢通路差异较大；古菌群落在辅酶和维生素代谢及转录代谢通路差异

较大。

图 ５　 不同林龄根际及非根际土间功能基因相对丰度的 Ｍｅｔａｓｔａｔｓ分析

Ｆｉｇ．５　 Ｍｅｔａｓｔａｔｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｂｅｔｗｅｅｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｎｄ ｂｕｌｋ ｓｏｉｌ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｏｒｅｓｔ ａｇｅｓ

图中数据为均值±标准误差；∗ 表示 Ｐ ＜ ０． ０５，∗∗ 表示 Ｐ ＜ ０． ０１，∗∗∗ 表示 Ｐ ＜ ０． ００１；ＫＥＧＧ：京都基因与基因组百科全书 Ｋｙｏｔｏ

ｅｎｃｙｃｌｏｐｅｄｉａ ｏｆ ｇｅｎｅｓ ａｎｄ ｇｅｎｏｍｅｓ
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２．４　 理化性质

方差分析结果表明，林龄及土壤位置对理化性质有显著影响，交互作用显著（表 １）。 由表 ２ 可知，根际和

非根际土壤有机碳为 １７ 年最低，２２ 年最高；ｐＨ、微生物生物量碳、微生物生物量氮均为 ７ 年最高，之后呈降低

趋势；全氮、铵态氮、有机氮、全磷均为 ７ 年最高，１７ 年最低；硝态氮、碳氮比随林龄增长总体呈现上升趋势；有
效磷在 ７ 年最高。

表 １　 不同林龄、土壤位置的理化性质双因素方差分析

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｗｏ⁃ｗａｙ ＡＮＯＶＡ ｏｆ ｐｈｙｓｉｃａｌ⁃ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｏｒｅｓｔ ａｇｅｓ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｃｏｍｐａｒｔｍｅｎｔ

指标
Ｉｎｄｅｘ

林龄
Ｓｔａｎｄ ａｇｅ

土壤位置
Ｓｏｉｌ ｃｏｍｐａｒｔｍｅｎｔ

林龄×土壤位置
Ｓｔａｎｄ ａｇｅ × ｓｏｉｌ ｃｏｍｐａｒｔｍｅｎｔ

ｄｆ Ｆ Ｐ ｄｆ Ｆ Ｐ ｄｆ Ｆ Ｐ

ｐＨ ４ １１６．７４４ ＜０．００１ １ ５１．２０７ ＜０．００１ ４ ７．２０７ ＜０．００１
有机碳 ＳＯＣ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ４ ４６．５０６ ＜０．００１ １ １９０．２８４ ＜０．００１ ４ ４．２９７ ０．００５
铵态氮 ＮＨ＋

４ ⁃Ｎ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） ４ ６．７０９ ＜０．００１ １ １３．３５９ ０．００１ ４ ３．９６７ ０．００７
硝态氮 ＮＯ－

３ ⁃Ｎ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） ４ ４．２２４ ０．００５ １ １８．９１６ ＜０．００１ ４ ３．５８６ ０．０１２
全氮 ＴＮ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ４ ３０．５０９ ＜０．００１ １ １７１．５２９ ＜０．００１ ４ ５．６３９ ０．００１
有机氮 ＯｒｇＮ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ４ ３１．０２５ ＜０．００１ １ １６６．９６９ ＜０．００１ ４ ５．６７５ ０．００１
全磷 ＴＰ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ４ １４．６０１ ＜０．００１ １ ０．０９１ ０．７６４ ４ ０．３０７ ０．８７２
有效磷 ＡＰ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） ４ ７５．１７７ ＜０．００１ １ １２．１１１ ０．００１ ４ ４．６２７ ０．００３
微生物生物量碳 ＭＢＣ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） ４ １５．０８９ ＜０．００１ １ ２５．７８０ ＜０．００１ ４ ３．１６８ ０．０２１
微生物生物量氮 ＭＢＮ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） ４ ５．２８３ ０．００１ １ ０．００４ ０．９５０ ４ ０．３０２ ０．８７５
碳氮比 Ｃ ／ Ｎ ４ ８５．０７６ ＜０．００１ １ ２８．０９１ ＜０．００１ ４ ０．７０６ ０．５９２

　 　 ｎ＝ ６；Ｐ＜０．０５ 表示显著，Ｐ＜０．０１ 表示极显著；ＳＯＣ：有机碳 Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ；ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ：铵态氮；ＮＯ－

３ ⁃Ｎ：硝态氮；ＴＮ：全氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＯｒｇＮ：

有机氮 Ｏｒｇａｎｉｃ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＴＰ：全磷 Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；ＡＰ：有效磷 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；ＭＢＣ：微生物生物量碳 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ；ＭＢＮ：微生物

生物量氮 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；Ｃ ／ Ｎ：碳氮比

表 ２　 不同林龄根际及非根际土壤理化性质

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｐｈｙｓｉｃａｌ⁃ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｎｄ ｂｕｌｋ ｓｏｉｌ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｏｒｅｓｔ ａｇｅｓ

指标
Ｉｎｄｅｘ

土壤位置
Ｓｏｉｌ ｃｏｍｐａｒｔｍｅｎｔ

林龄 Ｓｔａｎｄ ａｇｅ ／ ｙｅａｒ

２ ７ １２ １７ ２２
ｐＨ 根际 ４．０６±０．０２ｂ ４．３４±０．０３ａ ４．０７±０．０４ｂ ４．０７±０．０２ｂ ３．８２±０．０２ｃ

非根际 ４．１３±０．０３Ｂ ４．６７±０．０３Ａ ４．１２±０．０３Ｂ ４．１７±０．０２Ｂ ３．９４±０．０５Ｃ
有机碳 根际 ２３．７０±０．９８ｃ ２６．３７±０．１４ｂ ２５．７９±０．１２ｂｃ ２４．３５±０．５ｂｃ ３６．２９±１．４８ａ
ＳＯＣ ／ （ｇ ／ ｋｇ） 非根际 １９．５０±０．２３Ｂ １６．６１±１．１９ｂＣ １８．６９±０．１９Ｂ １３．１５±０．１２Ｃ ２５．９４±２．１４Ａ
铵态氮 根际 ４．５９±０．７３ａｂ ５．６３±０．３８ａ ３．４１±０．４２ｂｃ ３．０７±０．３０ｃ ３．３１±０．１９ｂｃ
ＮＨ＋

４ ⁃Ｎ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） 非根际 ２．５９±０．４０Ｂ ３．７３±０．１４Ａ ３．０５±０．２５ＡＢ ２．７０±０．１７Ｂ ３．６６±０．３４Ａ
硝态氮 根际 ３５．５６±５．０２ａ ３８．１３±５．１５ａ ４０．４９±３．５ａ ４６．４７±１．８６ａ ４０．１８±１．１３ａ
ＮＯ－

３ ⁃Ｎ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） 非根际 ３０．４７±３．８７Ｂ ３１．４９±２．７４Ｂ ２０．４７±２．４５Ｃ ３３．２７±０．２７Ｂ ４２．１７±０．５１Ａ
全氮 根际 １．４７±０．０６ｄ ２．０８±０．０２ａ １．７１±０．０３ｃ １．５４±０．０３ｄ １．８６±０．０５ｂ
ＴＮ ／ （ｇ ／ ｋｇ） 非根际 １．２６±０．０２Ａ １．４３±０．０９Ａ １．３５±０．０２Ａ ０．９２±０．０４Ｂ １．４６±０．１１Ａ
有机氮 根际 １．４３±０．０６ｄ ２．０３±０．０２ａ １．６７±０．０３ｃ １．４９±０．０３ｄ １．８１±０．０ｂ
ＯｒｇＮ ／ （ｇ ／ ｋｇ） 非根际 １．２２±０．０２Ａ １．４０±０．０９Ａ １．３２±０．０２Ａ ０．８８±０．０４Ｂ １．４１±０．１１Ａ
全磷 根际 ０．３６±０．０１ｂ ０．５３±０．０６ａ ０．３１±０．０１ｂｃ ０．２７±０．００ｃ ０．３６±０．０１ｂ
ＴＰ ／ （ｇ ／ ｋｇ） 非根际 ０．３３±０．０１Ｂ ０．５８±０．１２Ａ ０．２９±０．０１Ｂ ０．２４±０．００Ｂ ０．３４±０．０１Ｂ
有效磷 根际 ３１．２３±４．１３ａ ３４．２４±３．９７ａ １．１９±０．０３ｂ １．８５±０．０３ｂ １．６９±０．０２ｂ
ＡＰ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） 非根际 １４．７９±２．２５Ｂ ２６．７４±３．９４Ａ ０．８０±０．１１Ｃ １．２８±０．２２Ｃ １．１６±０．０７Ｃ
微生物生物量碳 根际 １６３．４６±１７．９２ｃ ４２０．３３±５１．８ａ ３０７．７９±１７．４４ｂ ２１８．１８±２５．０４ｃ １６４．９４±１８．１９ｃ
ＭＢＣ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） 非根际 １１９．９９±２６．４３Ｂ ２２９．６±３２．０８Ａ １７５．３３±２７．９５ＡＢ １７８．２２±２４．０１ＡＢ １２７．５７±１７．１８Ｂ
微生物生物量氮 根际 １６．８３±１．０４ｃ ２６．４０±４．９６ａ １９．４８±１．４８ａｂ １５．７８±１．６６ｃ １５．２１±０．８０ｃ
ＭＢＮ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） 非根际 １８．１８±１．９９ ＡＢ ２４．３７±４．４４Ａ １８．８８±２．２８ＡＢ １８．２８±１．４３ＡＢ １３．４８±１．４９Ｂ
碳氮比 根际 １６．１３±０．６２ｂ １２．７±０．１６ｃ １５．０７±０．２９ｂ １５．８±０．３２ｂ １９．５±０．３７ａ
Ｃ ／ Ｎ 非根际 １５．５３±０．３４Ｂ １１．５９±０．２９Ｄ １３．９１±０．２Ｃ １４．４５±０．５１Ｃ １７．７２±０．２４Ａ

　 　 表中数据为均值±标准误差（ｎ＝ ６）；不同小写字母表示根际土的同一指标在不同林龄之间的差异（Ｐ＜０．０５）；不同大写字母表示非根际土的

同一指标在不同林龄之间的差异（Ｐ＜０．０５）
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２．５　 微生物群落多样性和组成的影响因素

Ｍａｎｔｅｌ 分析结果表明（图 ６），微生物 α 多样性指数与环境因子均呈现正相关。 真菌群落 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数与

微生物生物量碳、微生物生物量氮、硝态氮、铵态氮和有机氮呈显著正相关（Ｐ＜０．０５）。 细菌群落 α 多样性指

数均与 ｐＨ、有效磷、全磷和碳氮比呈显著正相关（Ｐ＜０．０５）；Ｓｈａｎｎｏｎ 指数与有机碳、有机氮呈显著正相关（Ｐ＜
０．０５）。 古菌群落 α 多样性指数均与全磷、有效磷、碳氮比、微生物生物量氮和 ｐＨ 呈显著正相关（Ｐ＜０．０５）。
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图 ６　 不同林龄根际及非根际土真菌、细菌及古菌多样性与土壤理化性质的 Ｍａｎｔｅｌ 分析

Ｆｉｇ．６　 Ｍａｎｔｅｌ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ， ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ａｒｃｈａｅａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃａｌ⁃ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｎｄ

ｂｕｌｋ ｓｏｉｌ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｏｒｅｓｔ ａｇｅｓ

ＳＯＣ：有机碳 Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ；ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ：铵态氮；ＮＯ－

３ ⁃Ｎ：硝态氮；ＴＮ：全氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＯｒｇＮ：有机氮 Ｏｒｇａｎｉｃ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＴＰ：全磷 Ｔｏｔａｌ

ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；ＡＰ：有效磷 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；ＭＢＣ：微生物生物量碳 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ；ＭＢＮ：微生物生物量氮 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ

ｎｉｔｒｏｇｅｎ；Ｃ ／ Ｎ：碳氮比

不同林龄的土壤微生物群落与理化因子的冗余分析（ＲＤＡ）结果表明（图 ７），环境因素分别解释了真菌、细菌

和古菌群落结构变化的 ７７．７０％、８１．８２％和 ８７．２８％。 从各林龄样本点及箭头分布来看，２、７、２２ 年真菌群落主

要受全磷、有效磷和碳氮比的影响，１２、１７ 年真菌群落主要受硝态氮影响。 各林龄细菌群落主要受 ｐＨ 的影

响，２ 年及 ２２ 年根际土细菌群落还受到硝态氮、碳氮比和有机氮较大影响，７、２２ 年根际土与非根际土细菌群

落差异较大。 ２ 年古菌群落主要受有效磷影响，７、１７ 年古菌群落主要受 ｐＨ 影响，２２ 年根际土古菌群落主要

受有机氮、碳氮比影响，１２、２２ 年非根际土主要受有效磷影响，２２ 年根际土与非根际土古菌群落差异较大。

３　 讨论

３．１　 不同林龄微生物群落多样性和组成差异

Ｚｈｕ 等［９］研究发现，连续种植尾叶桉（Ｅ． ｕｒｏｐｈｙｌｌａ）显著降低了细菌多样性，呈先下降后上升再下降的趋

势。 Ｘｕ 等［２９］的研究也表明了相似的结果。 连栽造成人为干扰增加，破坏了土壤结构，影响了土壤质量，不利

于微生物的生存。 随着林龄的增加，腐殖质的累积及林下植被的生长将有利于微生物的繁衍［３０］。 Ｘｕ 等［１２］

对尾巨桉（Ｅ． ｕｒｏｐｈｙｌｌａ×Ｅ． ｇｒａｎｄｉｓ）的研究表明，真菌群落多样性在 ６ 年显著下降，但在 １０ 年逐渐恢复。 我们

的结果也表明，造林后真菌、细菌及古菌群落多样性随着林龄的增长先下降，至成熟林有上升趋势。 细菌及真

菌群落多样性在 ７ 年开始增长，而真菌在 １２ 年才逐渐增长。 这可能是由于细菌及古菌是养分循环中最活跃

的参与者［３１—３２］，相较于真菌，细菌及古菌的多样性波动较大，对土壤养分变化更敏感［３３—３４］。 拟杆菌门

（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ）细菌能够优先代谢土壤中的低分子碳化合物［３５］；纤线杆菌属属绿弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ），能够利
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图 ７　 不同林龄根际及非根际土微生物群落组成的 ＲＤＡ 分析

Ｆｉｇ．７　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ， ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ａｒｃｈａｅａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｗｉｔｈ ｐｈｙｓｉｃａｌ⁃ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｎｄ ｂｕｌｋ

ｓｏｉｌ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｏｒｅｓｔ ａｇｅｓ

ＮＯ－
３ ⁃Ｎ：硝态氮；ＯｒｇＮ：有机氮 Ｏｒｇａｎｉｃ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＴＰ：全磷 Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；ＡＰ：有效磷 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；Ｃ ／ Ｎ：碳氮比

用顽固的碳源［３６］。 甲烷短杆菌属属广古菌门（Ｅｕｒｙａｒｃｈａｅｏｔａ），有固氮、代谢硫和铁的能力［３７—３８］；Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ⁃
Ｎｉｔｒｏｓｏｔａｌｅａ 属氨氧化古菌，与氨氧化细菌相比对氨的亲和力更高。 它们的快速响应对桉树养分及微生物多样

性恢复有重要作用，而桉树生长发育过程中不同林龄的真菌优势菌属均为根孢囊霉属，并未发生改变。
植物生长发育过程中会释放根际分泌物，吸引微生物富集于根际土壤［３９］。 因此，植物根际土壤微生物数

量通常比非根际土多，但多样性却低于非根际土［１８］。 本研究也表明，土壤位置并未改变真菌优势菌属，但随

着桉树林龄增加，根际土真菌群落多样性较非根际更低，变化更小。 然而，根际土细菌多样性更高且更稳定，
这可能是由于随着林龄增加，根系分泌物的富集及凋落物的积累导致根际的有机质更丰富［４０］，而细菌可以利

用简单的有机物保持相对稳定的群落多样性［４１］。 根际土古菌群落多样性更高，可能是因为优势菌属甲烷短

杆菌属为桉树生长提供大量的铵态氮［４２］。
３．２　 菌根真菌显著影响根际代谢途径

根际土是植物与土壤进行物质信息交换的最活跃的场所，因此信息传递较非根际土更活跃。 本研究发

现，真菌的碳水化合物代谢途径在根际土的相对丰度高于非根际土，而细菌和古菌则相反。 刘京伟等［１８］ 指

出，菌根真菌对植物根际碳循环有重要的作用，与菌根共生的植物优先将根际释放的碳源分配给菌根真菌。
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随着桉树林龄增加，外生菌根丰度逐渐升高［４３］。 本研究中小菇属（外生菌根真菌）的丰度也随林龄上升。 还

发现，根际土真菌群落氨基酸代谢途径高于非根际土，而细菌及古菌无显著差异。 这可能得益于菌根真菌能

够促进植物获取氮养分，不仅能够通过根外菌丝获取无机氮养分，还能分泌胞外酶利用有机氮养分，促进根际

的物质循环交流［４４］。
桉树是一个以木材生产为主要目的的速生树种，轮伐期通常为 ４—６ 年，甚至更短［１２］。 本研究结果表明，

真菌代谢通路的功能基因总数在 ２２ 年最高，细菌及古菌均在 ７ 年最高。 并且，真菌 α 多样性在 １２ 年后显著

增加，２２ 年最高；细菌及古菌均在 ７ 年显著增加。 因此，增加桉树人工林轮伐期，更有利于增加土壤微生物群

落多样性、提升土壤质量。
３．３　 不同林龄微生物群落与土壤理化性质的关系

方差分析结果表明，林龄及土壤位置对理化性质有显著影响。 长期连栽桉树导致土壤氮、磷养分有效性

显著降低［４５］。 然而，本文中根际及非根际土有机碳、铵态氮、有机氮和全磷含量均在 ７ 年以后逐渐降低，但在

２２ 年逐渐升高。 Ｘｕ 等［１２］的研究结果表明，延长桉树人工林的种植年限，能够增加土壤肥力，改善林下土壤理

化性质。 结果也发现随着桉树林龄增加，有机碳、铵态氮、有机氮和全磷养分含量均增加。
Ｗｕ 等［４６］研究发现，硝态氮和有效磷是驱动真菌群落组成的最重要因素。 也发现不同林龄桉树土壤真菌

多样性及群落组成主要受硝态氮影响。 桉树对硝态氮的利用成本是铵态氮的 ３０ 倍［４７］，利用率仅为铵态氮的

十分之一［４８］，桉树的速生生长特性需要大量的氮支持桉树早期的生长，利用了大量铵态氮，硝态氮在土壤内

积累，导致真菌群落多样性随林龄增加至 １２ 年呈现降低趋势。 另有研究发现，硝态氮的积累还会降低菌根真

菌多样性［４９］。 ｐＨ 是影响细菌和古菌群落的重要因素［５０］，本研究的结果表明，ｐＨ 在 ７ 年后随着林龄降低。
细菌及古菌（酸杆菌门、变形菌门、氨氧化古菌等）更适宜较低的 ｐＨ［５１—５２］，导致细菌及古菌群落多样性随林

龄增加而增加，群落结构改变。 还发现，酸性条件下磷会与铁、铝形成不溶性磷酸盐［５３］，造成有效磷含量显著

下降，导致古菌群落多样性降低。 然而，最近的研究表明，菌根真菌及古菌均能够矿化有机磷以获得可利用的

磷，有利于降低磷限制对真菌及古菌群落的不利影响［５４—５５］。 而非根际土的环境波动更大［１８］，因此养分有效

性的升高也有利于非根际土微生物群落多样性的升高。

４　 结论

本文利用宏基因组测序技术，研究了不同林龄桉树根际、非根际土壤的微生物群落结构及功能差异。 结

果表明，林龄及土壤位置显著影响了土壤理化性质及微生物多样性；没有改变真菌群落优势菌属，改变了细菌

及古菌群落优势菌属。 根际和非根际土真菌、细菌及古菌群落功能均存在显著差异。 真菌群落 α 多样性及

群落组成对硝态氮，细菌、古菌群落 α 多样性及群落组成对 ｐＨ 有较大响应。 此外，古菌群落 α 多样性及群落

组成对有效磷有较大响应，但菌根真菌及古菌能够矿化有机磷获得磷养分。 综上所述，林龄是影响桉树人工

林根际及非根际土壤微生物群落多样性及组成的重要因素，适当延长桉树人工林种植年限，有助于保护土壤

微生物群落多样性、提升土壤质量，实现可持续的经营管理目标。
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