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土壤基质影响下叶凋落物际细菌群落特征及其与分解
速率的关联性
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１ 西南林业大学云南省高原湿地保护修复与生态服务重点实验室，昆明　 ６５０２２４

２ 西南林业大学国家高原湿地研究中心 ／ 湿地学院，昆明　 ６５０２２４

３ 滇池湖泊生态系统云南省野外科学观测研究站，昆明　 ６５０２２８

摘要：植物凋落物在土壤有机质形成过程中扮演重要角色，在局域尺度上其分解速率与土壤生境密切相关。 不同土壤基质下的

凋落物分解快慢不同，进而影响土壤碳周转及养分利用效率。 与叶凋落物分解密切相关的微生物群落主要来源于叶凋落物际，
这些微生物群落在土壤养分循环和有机物分解过程中发挥着至关重要的作用，然而目前关于叶凋落物际中微生物群落动态变

化的研究还相对较少。 研究以喜旱莲子草（Ａｌｔｅｒｎａｎｔｈｅｒａ ｐｈｉｌｏｘｅｒｏｉｄｅｓ）的叶凋落物为研究对象，通过高通量测序研究不同土壤

（有机土、铁铝土、冲积土）和分解阶段（３０％、６０％、９０％）下叶凋落物际细菌群落的动态变化及其对凋落物分解的影响。 结果表

明：随着分解的进行，叶凋落物际细菌群落多样性逐渐升高，并且群落多样性水平越高（Ａｌｐｈａ 多样性：有机土＞冲积土＞铁铝

土），其分解速率越快（ｋ：有机土＞冲积土＞铁铝土）。 研究进一步发现，叶凋落物际细菌群落组成变化受土壤类型和分解阶段显

著影响（Ｐ＜０．００１），但前者作用效应更大。 具体而言，不同土壤基质下的叶凋落物际优势菌不同，有机土和冲积土基质中均由

变形菌门（ Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ） 主导 （分别占 ５５． ３３％和 ５３． １０％），铁铝土基质中则以放线菌门 （ Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ） 为主 （占比为

６３．９５％）。 受分解阶段影响，不同土壤基质下叶凋落物际各优势菌门的平均相对丰度在分解后期均有所下降，而以绿弯菌门

（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）为代表的寡营养菌（ｏｌｉｇｏｔｒｏｐｈｉｃ ｔａｘａ）在分解后期显著增加（Ｐ＜０．０５），与分解前期相比增加了 ５．６６—４１３．８０ 倍。 此

外，在不同土壤中，叶凋落物际细菌群落构建均受确定性过程影响，其共现网络复杂度在冲积土、有机土、铁铝土中依次降低，变
形菌门和放线菌门在整个叶凋落物际细菌群落的构建和维持中扮演着关键角色。 研究揭示了不同土壤基质调控叶凋落物际细

菌群落组成及多样性进而影响凋落物分解过程，这为深入理解叶凋落物际细菌群落在生态系统养分循环过程中的关键作用提

供了数据支撑。
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凋落物作为土壤有机质形成的重要来源之一，其分解过程与土壤生境密切相关［１—２］。 当土壤有机质含量

较低时，凋落物自身的基质质量是影响其分解速率的主要因素，但随着土壤有机质含量的升高，不同类型凋落

物间分解速率的差异会逐步降低［３—４］，这表明土壤基质对凋落物分解产生显著影响。 对于同一种凋落物而

言，不同土壤基质会显著改变凋落物分解速率及土壤有机质的形成模式，如与富沙土壤和森林地表土相比，富
含粘土的土壤能为微生物提供更有利的条件以加速凋落物分解［５］。

凋落物分解过程主要由微生物群落驱动［６—７］。 研究发现，当凋落物开始分解时，其周围土壤中的一些微

生物类群被富集到叶凋落物际［８］中参与分解［９］。 与土壤微生物群落组成不同［１０］，叶凋落物际微生物群落作

为连接土壤和凋落物分解过程的关键生物因子［１１］，其在影响凋落物分解、调节土壤有机质循环和促进养分再

利用等方面发挥重要作用［１２—１３］。 研究表明，叶凋落物际微生物群落的多样性与凋落物的分解过程密切相

关［１４—１６］，并且不同类型的微生物在各分解阶段发挥特定作用，表现出阶段性演替特征［１７—１８］，这种演替集中反

映了微生物群落对环境变化（如凋落物分解过程的养分变化）的适应能力［１９］。 当前的研究主要考虑了不同

土壤基质下土壤微生物对凋落物分解的影响，忽略了叶凋落物际微生物的作用；而真正参与凋落物分解的微

生物群落是通过凋落物选择和富集作用而依附于叶片上的凋落物际微生物。 因此，明确叶凋落物际细菌群落

在分解过程中的动态演替，有助于更好地理解其在凋落物养分循环中的关键作用。 由于不同土壤基质孕育了

各异的土壤微生物群落，关于这些微生物如何被叶凋落物筛选并形成特定的叶凋落物际微生物群落以及它们

如何影响凋落物分解，亟需进一步探究。
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喜旱莲子草（Ａｌｔｅｒｎａｎｔｈｅｒａ ｐｈｉｌｏｘｅｒｏｉｄｅｓ）作为水陆两栖草本植物，具有较强的生态适应性策略［２０］，能够在

多种土壤立地条件下生长，包括水陆交错带的有机土、河岸的砂壤土、农田边际壤土以及干旱贫瘠的土壤

等［２１—２５］，具有广泛的适生性；这为探索不同土壤基质下的凋落物分解过程及揭示叶凋落物际微生物群落演替

的一般性规律提供了重要视角。 为此，本研究以喜旱莲子草叶凋落物为研究对象，探究不同土壤基质（有机

土、铁铝土、冲积土）下叶凋落物在 ３ 个分解阶段（３０％、６０％和 ９０％）中细菌群落的演替过程及其对叶凋落物

分解的影响，旨在解决以下问题：（１）不同土壤基质下，叶凋落物的分解速率如何变化？ （２）叶凋落物际细菌

群落组成及多样性特征在不同土壤基质下有何异同？ 随着凋落物分解的进行，叶凋落物际细菌群落如何动态

演替？ （３）土壤基质和凋落物分解阶段如何影响叶凋落物际细菌群落组成，进而调控凋落物分解速率？ 凋落

物在分解过程中能选择性富集土壤微生物形成叶凋落物际微生物群落并直接参与分解过程，据此假设：不同

土壤基质通过调控叶凋落物际细菌群落演替进而影响凋落物分解速率。

１　 材料与方法

１．１　 样品采集与前处理

喜旱莲子草通常生长在壤土和砂土等土壤中，因此采集了喜旱莲子草适生地三种代表性土壤（有机土、
铁铝土和冲积土）开展研究（表 １）。 采集土壤前先去除凋落物层，再将土壤装入封口袋中运输至实验室。 采

集的土壤中一部分用于测定土壤含水率和田间持水率，另一部分放于牛皮纸上风干并分别用 ２ｍｍ 筛子去除

土壤中大块杂物用于后续培养实验。
表 １　 三种土壤的采样点坐标

Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅｓ ｏｆ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｐｏｉｎｔｓ ｆｏｒ ｔｈｒｅｅ ｓｏｉｌｓ

土壤类型
Ｓｏｉｌ ｔｙｐｅｓ

采样地
Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅ

坐标
Ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅ

有机土 Ｈｉｓｔｏｓｏｌｓ 云南省昆明市 ２４°４１′Ｎ， １０２°３８′Ｅ

铁铝土 Ｆｅｒｒａｌｏｓｏｌｓ 云南省昆明市 ２５°４′Ｎ， １０２°４６′Ｅ

冲积土 Ａｌｌｕｖｉａｌ ｓｏｉｌ 云南省昆明市 ２４°４１′Ｎ， １０２°３７′Ｅ

为了深入理解这些土壤的地质和生态背景，我们按

照中国土壤分类系统（ＧＢ ／ Ｔ １７２９６）对所采集的 ３ 种土

壤进行分类：有机土（Ｈｉｓｔｏｓｏｌｓ，即泥炭化主导的土壤）、
铁铝土（Ｆｅｒｒａｌｏｓｏｌｓ，即由中度富铁铝风化作用形成的红

壤）和冲积土（Ａｌｌｕｖｉａｌ ｓｏｉｌ，即河流冲积区域的砂土）。
同时，为了更好地明确土壤的物理特性，使用全自动激

光粒度仪（日本 ＨＯＲＩＢＡ ＬＡ—９６０Ｓ）测定了 ３ 种土壤的

土壤粒径，并根据测试结果按目前国际常用的美国土壤

质地分类标准，将其划分为粉土（有机土）、粉砂质粘壤土（铁铝土）和砂壤土（冲积土），如图 １ 所示。
在云南滇池湖滨带，在喜旱莲子草成片生长的样地中收集健康和大小相似的成熟叶片，用剪刀去除叶柄

后装入封口袋并立即送回实验室，暂存于 ４℃冰箱中。 为了确保样本的一致性、防止原叶际微生物和内生菌

等对本实验的干扰，按照苏晓华等［２６］发明的专利方法，去除所采叶片的叶际微生物和内生菌，具体的步骤为：
在无菌操作台上，先将叶片放于 ７５％酒精中浸泡 ３ｍｉｎ 进行初步消毒，随后使用无菌水冲洗 ３ 次。 接着，使用

１０％次氯酸钠溶液浸泡 １０ｍｉｎ，再次用无菌水清洗 ３ 遍，以除去叶际微生物；最后，使用抗生素溶液（２００ｍｇ ／ Ｌ
两性霉素与 １００ｍｇ ／ Ｌ 硫酸链霉素混合）在避光条件下浸泡 １２ｈ，随后使用无菌水清洗 ３ 遍，以去除叶片内生

菌。 为验证灭菌效果，分别取 ２５０μＬ 处理后叶片的冲洗液，涂布于牛肉膏蛋白胨培养基和孟加拉红培养基上

（每种培养基 ６ 个重复），并设置 ２ 个空白对照组（无涂布冲洗液）。 所有培养皿被放置于无菌塑料袋中，并置

于 ３０℃的培养箱中培养 １４ 天。 经过培养期，全部培养皿中均无细菌及真菌生长。
１．２　 实验设计

在无菌操作台中，称取无菌组培瓶（直径为 １２０ｍｍ，高为 １５０ｍｍ）重量并记录；随后向每个无菌组培瓶中

装入已过筛土壤 １００ｇ（精度至 ０．０１ｇ），共设置 ６３ 个组培瓶（３ 种土壤×３ 个分解阶段×７ 个重复），其中 ９ 个组

培瓶用于测定凋落物分解率，其余用于叶凋落物际细菌群落的测定。 随后，调节每个组培瓶中的土壤水分至

田间持水量，使用孔径为 ０．２２μｍ 的透气膜封闭瓶口，并放置于培养箱中于恒定环境下（２５℃，湿度 ６０％，避
光）培养 ３ 周，以构建稳定的土壤微生物群落。
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图 １　 三种土壤的质地特征

Ｆｉｇ．１　 Ｔｅｘｔｕｒｅ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｓｏｉｌｓ

土壤预培养 ３ 周后，在无菌操作台中将无菌且经冷冻干燥的叶片（０．０６ｇ）放入 ５ｃｍ×５ｃｍ 凋落物袋（网孔

大小：２００ 目）中，并将其埋入以上经预培养的组培瓶土壤中（埋深 ５ｍｍ）。 整个实验设置在恒定环境下

（２５℃，６０％湿度，避光）培养，实验过程定期加水（每周补充 １ 次无菌蒸馏水），使土壤水分始终维持在田间持

水量。
以往的研究通常根据季节或特定时间间隔划分凋落物分解阶段［９， ２７—２８］，较少采用基于凋落物分解的质

量损失百分比的分类方法；强调后者的分类方式在生态学上具有重要意义，因为凋落物所处的环境差异（如
不同的处理方法）导致其中各种有机物质的分解时间长短不一，对应的微生物群落也存在差异。 因此，采用

质量损失百分比划分的方法能够为研究提供更精准的时间标尺，以反映凋落物分解过程中微生物群落的演替

情况。 本研究采用了质量损失百分比来精确标定凋落物分解过程中微生物群落的演替，并将其细分为 ３ 个阶

段：ＳｔａｇｅⅠ（分解前期，质量损失 ３０％）、ＳｔａｇｅⅡ（分解中期，质量损失 ６０％）和 ＳｔａｇｅⅢ（分解后期，质量损失

９０％）。 通过预实验的统计分析，我们确定了达到这些阶段所需的时间，并据此优化了取样精度。 取样时，我
们首先使用灭菌后的镊子去除凋落物上的土壤，随后将凋落物样品存放于 ２ｍＬ 冻存管中并置于－８０℃冻库以

便后续的 ＤＮＡ 提取。
１．３　 叶凋落物际细菌群落的 ＤＮＡ 提取

本研究使用 Ｅ．Ｚ．Ｎ．Ａ． Ｓｏｉｌ ＤＮＡ Ｋｉｔ（Ｏｍｅｇａ Ｂｉｏ⁃Ｔｅｋ，Ｎｏｒｃｒｏｓｓ，ＧＡ，ＵＳＡ）试剂盒，从凋落物样本中提取微生

物 ＤＮＡ，并使用凝胶电泳（１％琼脂糖凝胶，１×ＴＡＥ 缓冲液，１００Ｖ，电泳 ２０ｍｉｎ）检测 ＤＮＡ 的浓度和质量。 细菌

群落结构研究采用 １６Ｓ ｒＲＮＡ 中 Ｖ４ 区的常用引物 ５１５Ｆ（上游引物）５′⁃ｂａｒｃｏｄｅ⁃ＧＴＧＹＣＡＧＣＭＧＣＣＧＣＧＧＴＡＡ⁃３′
和 ８０６Ｒ（下游引物） ５′⁃ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ⁃３′进行 ＰＣＲ 扩增（扩增条件：在 ９４℃ 下进行 ４ｍｉｎ；在
９４℃下进行 ３０ｓ，在 ５５℃下进行 ３０ｓ，在 ７２℃下进行 １ｍｉｎ，上述三步骤进行 ２５ 个循环，最后在 ７２℃保持 １０ｍｉｎ。
扩增产物经 ２％琼脂糖凝胶电泳后进行核酸纯化），其中条形码（ｂａｒｃｏｄｅ）是为了区分每个样本所设置的序列

（共 ８ 个碱基），在后期的序列处理中会被去除。 该扩增子文库参照标准流程采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｎｏｖａｓｅｑ ６０００ 测序
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平台完成文库构建并进行上机测序。 以上所有扩增子片段测序均由上海凌恩生物科技有限公司完成。 测序

数据的处理则使用 ＱＩＩＭＥ２（２０２３．２）中的 ＤＡＤＡ２ 管道［２９］ 进行序列的质控和去噪并聚类为扩增子序列变体

（ＡＳＶ）。 １６Ｓ 的物种注释使用 Ｓｉｌｖａ１３８ 数据库［３０］。 所有样本均稀释至相同的测序深度（序列数为 １８７０１）用
于后续分析。
１．４　 数据分析方法

将已测定的土壤粒径指标（黏粒、粉粒、砂粒）导入 Ｒ 中并利用 ｓｏｉｌｔｅｘｔｕｒｅ 包和 ｇｇｔｅｒｎ 包［３１］制作土壤质地

三元图。 利用 Ｏｌｓｏｎ［３２］的指数衰减模型计算凋落物分解速率 ｋ。 细菌群落的 Ａｌｐｈａ 多样性指数使用 ｖｅｇａｎ 包

和 Ｐｉｃａｎｔｅ 包［３３］分析。 利用 Ｒ 中 ｇｇｓｃａｔｔｅｒ 包统计细菌群落 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指标与凋落物分解速率（ ｋ）的

Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关性。 细菌群落的物种堆积柱状图和平均相对丰度前 ６ 名（菌门、菌属）的环形柱状图均由

ｇｇｐｌｏｔ２ 绘制。 基于 Ｂｒａｙ⁃Ｃｕｒｔｉｓ 距离的 ＮＭＤＳ 差异分析评估不同土壤基质和凋落物分解阶段下叶凋落物际细

菌群落的差异性，该分析用到 Ｒ 中 ｖｅｇａｎ 包的 ｍｅｔａＭＤＳ 函数，并使用 ｇｇｐｌｏｔ２ 绘图。 为统计不同土壤基质下各

分解阶段的差异微生物，使用 ｅｄｇｅＲ 包统计不同物种在各分组中的丰度富集情况，并使用 ｇｇｔｅｒｎ 包绘制三元

图。 研究进一步以土壤基质类型和凋落物分解阶段作为自变量，分别将叶凋落物际细菌群落的 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样

性指数、ＮＭＤＳ１ 轴数据作为因变量，进行双因素方差分析；在分析之前使用 Ｒ 中的 ＱＱ⁃ｐｌｏｔ 和 Ｂａｒｔｌｅｔｔ 检验数

据正态性和方差齐性，随后使用 ａｏｖ 函数和 ＨＨ 包进行绘图。 细菌群落的共现网络分析及关键物种划分均使

用 ｇｇＣｌｕｓｔｅｒＮｅｔ 包［３４］统计，并用 Ｇｅｐｈｉ 和 ｉＴＯＬ 绘图。 中性模型的分析使用 Ｈｍｉｓｃ、ｍｉｎｐａｃｋ．ｌｍ、ｓｔａｔｓ４ 和 ｇｒｉｄ 包

拟合了不同物种的出现频率与其相对丰度的关系，并进行图形绘制。 以上使用的 Ｒ 版本均为 ４．２．３。

２　 结果与分析

图 ２　 三种土壤基质下叶凋落物分解质量残留率变化及指数衰减模型图

Ｆｉｇ．２　 Ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｌｅａｆ ｌｉｔｔｅｒ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｍａｓｓ ｒｅｓｉｄｕｅ ｒａｔｅｓ ａｎｄ ｉｎｄｅｘ ｄｅｃａｙ ｉｎ ｔｈｒｅｅ ｓｏｉｌｓ

凋落物分解的指数衰减模型图中 Ｒ２越接近 １，表示该趋势线与数据的拟合度越高

２．１　 不同土壤基质下凋落物分解阶段划分及凋落物分解速率差异

凋落物分解结果（图 ２）显示，凋落物分解快慢受土壤基质类型影响。 具体而言，有机土、铁铝土和冲积土

基质下凋落物到达分解后期（分解 ９０％）所需时间分别为 ８４ 天、１５６ 天和 １２８ 天。 此外，叶凋落物 ３ 个分解阶

段的分解趋势不同，ＳｔａｇｅⅠ的分解速度最快（分解 ３０％需用时 ５—６ 天），ＳｔａｇｅⅡ及 ＳｔａｇｅＩＩＩ 的分解速度逐渐减

缓。 凋落物分解速率方面，有机土基质下的凋落物分解速率最快（ｋ ＝ ８．２９４），其次是冲积土基质（ｋ ＝ ５．８１３），
而铁铝土基质下的凋落物分解速率最慢（ｋ＝ ４．１７３）。
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２．２　 不同土壤基质下叶凋落物际细菌群落多样性及物种组成

不同土壤基质下的叶凋落物际细菌群落 Ａｌｐｈａ 多样性（观测物种数、Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性和 Ｆａｉｔｈ′ｓ ＰＤ）均随

分解逐渐增加，并且有机土基质下的叶凋落物际细菌群落 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性在每个分解阶段中均高于铁铝土和

冲积土基质（分别约为铁铝土和冲积土的 ２．４９ 倍与 １．３３ 倍），铁铝土基质下的叶凋落物际细菌群落多样性最

低，物种数最少（图 ３）。 三种土壤基质下的叶凋落物际细菌群落多样性与凋落物分解速率（ｋ）之间存在极显

著的正相关关系（ ｒ＝ ０．６９，Ｐ＜０．００１）。

图 ３　 各土壤基质下叶凋落物际细菌群落的 Ａｌｐｈａ 多样性及其与分解速率的相关性

Ｆｉｇ．３　 Ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｌｅａｆ ｄｅｔｒｉｔｕｓｐｈｅｒｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｉｌｓ ａｎｄ ｉｔｓ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｗｉｔｈ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｒａｔｅ

∗表示 Ｐ＜０．０５，∗∗表示 Ｐ＜０．０１，∗∗∗表示 Ｐ＜０．００１；ｒ 为 Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关系数，ｒ＜０ 表示负相关关系，ｒ＞０ 表示正相关关系；图中阴影区域为

斜率 ９５％的置信区间

在不同土壤基质中，叶凋落物际细菌群落在门水平表现出明显差异（图 ４、图 ５）。 门水平下，有机土和冲

积土基质中的叶凋落物际主要优势细菌门均为变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ），其平均相对丰度占比分别为５５．３３％
和 ５３． １０％；而铁铝土基质下的叶凋落物际主要为放线菌门 （Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ），其平均相对丰度占比为

６３．９５％。 具体而言，随着分解进行，有机土基质中叶凋落物际变形菌门的平均相对丰度显著减少（Ｐ＜０．０５，分
解后期减少到前期的 ３２．２６％）。 与有机土和冲积土基质不同，铁铝土基质下叶凋落物际变形菌门的平均相对

丰度逐渐增加（分解后期的平均相对丰度是分解初期的 １．９３ 倍）。 在凋落物分解中期，有机土、铁铝土和冲积

土基质下叶凋落物际的放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ）平均相对丰度均显著上升（Ｐ＜０．０５），分别增长至总群落的

６．１４％、８７．２４％和 １２．８６％，其中冲积土基质下的增幅最大（增加到原来的 ２６．０５ 倍）。 在凋落物分解后期，有
机土、铁铝土和冲积土基质下叶凋落物际的绿弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）平均相对丰度均显著增加（Ｐ＜０．０５），分别

增加了 ５．６６ 倍、２４４．５６ 倍和 ４１３．８０ 倍。
在属水平上，三种土壤基质中叶凋落物际细菌群落包含了贪铜菌属 （Ｃｕｐｒｉａｖｉｄｕｓ） 和拟无枝酸菌属

（Ａｍｙｃｏｌａｔｏｐｓｉｓ）等主要菌属（图 ４、图 ５）。 具体而言，有机土和冲积土基质下，叶凋落物际优势细菌属均为贪
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图 ４　 不同土壤基质中叶凋落物际各分解阶段的细菌群落组成变化

Ｆｉｇ．４　 Ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｌｅａｆ ｄｅｔｒｉｔｕｓｐｈｅｒｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｔａｇｅｓ ｏｆ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｉｌｓ

Ｉ：分解前期；ＩＩ：分解中期；ＩＩＩ： 分解后期；图中分别展示了不同土壤基质中叶凋落物际细菌群落的平均相对丰度排名前 １０ 的优势菌门和排

名前 ２０ 的菌属，分别占总群落丰度的 ９９．２３％和 ７６．５４％，其余归类为其他

铜菌属（Ｃｕｐｒｉａｖｉｄｕｓ），其平均相对丰度均随分解显著下降（Ｐ＜０．０５），分解后期分别下降了 ８９．５６％和 ９７．１４％。
在铁铝土基质下，叶凋落物际细菌群落的优势菌属为拟无枝酸菌属（Ａｍｙｃｏｌａｔｏｐｓｉｓ），其平均相对丰度在分解后

期显著降低（Ｐ＜０．０５），分解期间共下降了 ６８％。
２．３　 不同土壤基质下叶凋落物际细菌群落在不同分解阶段的差异

ＮＭＤＳ 的分析结果（图 ６）显示，在每种土壤基质中凋落物分解的 ３ 个阶段均表现为组间差异大于组内差

异。 所有样本的 ＮＭＤＳ 及各组别差异分析表明，不同土壤基质之间、不同分解阶段之间均存在显著差异（Ｐ＜
０．０５），但总叶凋落物际细菌群落在不同分解阶段差异程度并不大（Ｒ ＝ ０．３３）。 不同土壤基质下，凋落物各分

解阶段中特有物种的数量存在差异（图 ６），总体而言，凋落物分解后期会富集更多特有的物种。 在铁铝土基

质下凋落物分解后期所富集特有物种的数量在 ３ 种土壤基质中最低（２８ 种），而同分解时期下，冲积土基质下

凋落物富集的特有物种数量最高（达 ２４１ 种）。
Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性与土壤基质和分解阶段的双因素方差分析（图 ７）结果表明，对于不同土壤类型而言，有机

土基质比冲积土、铁铝土基质更能促进叶凋落物际细菌群落 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性上升。 相比于不同分解阶段之间

的差异（Ｆ＝ １７１．７２４，Ｐ＜０．００１，偏 η２ ＝ ０．８８４），土壤基质之间的 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性差异在统计上更为显著（Ｆ ＝
１７７．６７８，Ｐ＜０．００１，偏 η２ ＝ ０．８８８）；这表明土壤基质对细菌群落多样性有更强烈的影响。 此外，土壤基质类型

与分解阶段的交互效应显著（Ｐ＜０．００１），表明土壤基质和分解阶段复合影响了叶凋落物际细菌群落结构。 进

一步的方差分析（图 ７）结果表明，土壤基质和分解阶段对 ＮＭＤＳ１ 轴的影响均显著（Ｐ＜０．００１）。 与分解阶段

相比（Ｆ＝ １２１．９２２，Ｐ＜０．００１，偏 η２ ＝ ０．８４４），土壤基质对 ＮＭＤＳ１ 轴的影响更大（Ｆ ＝ １１７３．５７９，Ｐ＜０．００１，偏 η２ ＝
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图 ５　 不同土壤基质中叶凋落物际细菌群落前 ６ 个优势菌门 ／菌属的平均相对丰度

Ｆｉｇ．５　 Ａｖｅｒａｇｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ ｔｏｐ ｓｉｘ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｐｈｙｌａ ／ ｇｅｎｅｒａ ｉｎ ｔｈｅ ｌｅａｆ ｄｅｔｒｉｔｕｓｐｈｅｒｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｃｒｏｓｓ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｉｌｓ

图中展示了有机土、铁铝土和冲积土基质下的叶凋落物际细菌群落的前 ６ 个优势菌门 ／ 菌属，分别占各自总菌门 ／ 总菌属丰度的 ９２．７４％ ／ ４２．

３１％、９９．７８％ ／ ８３．８９％和 ９３．８６％ ／ ５０．０６％。 所列数值代表叶凋落物际各菌门 ／ 菌属在相应分解阶段中的平均相对丰度百分比，其中，叶凋落

物际各菌门 ／ 菌属在 ３ 个分解阶段中的相对丰度变化差异用字母标注，字母不同表明差异显著（Ｐ＜０．０５）；灰绿色背景用于区分不同组别

０．９８１），强调了土壤基质的重要作用。 这些发现均表明，不同土壤基质对叶凋落物际细菌群落的影响较分解

阶段更显著（Ｐ＜０．００１）。
２．４　 叶凋落物际细菌群落的共现网络及群落构建模式

为了探索不同土壤基质中叶凋落物际细菌群落的一般共生模式，构建了三种土壤基质下的叶凋落物际细

菌群落共现网络（图 ８）。 三种土壤基质下叶凋落物际细菌群落共现网络存在差异（表 ２），冲积土基质下的网

络复杂度最高（４９１４７），微生物间的相互作用强度最大（１６４．６５）；铁铝土基质下的网络复杂度最低（１１６２４），
微生物间的相互作用强度弱（３９．６０）。

表 ２　 不同土壤基质下叶凋落物际细菌群落网络分析的主要参数

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｍａｉｎ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ ｌｅａｆ ｄｅｔｒｉｔｕｓｐｈｅｒｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｎｅｔｗｏｒｋ ａｎａｌｙｓｉｓ ｕｎｄｅｒ ｖａｒｉｏｕｓ ｓｏｉｌｓ

网络分析
Ｎｅｔｗｏｒｋ ａｎａｌｙｓｉｓ

类型
Ｔｙｐｅ

边数
Ｅｄｇｅｓ

节点数
Ｎｏｄｅｓ

平均度
Ａｖｅｒａｇｅ ｄｅｇｒｅｅ

平均路径长度
Ａｖｅｒａｇｅ ｐａｔｈ ｌｅｎｇｔｈ

土壤类型 有机土 ３１５９５ ５９９ １０５．４９ １．４９

Ｓｏｉｌ ｔｙｐｅｓ 铁铝土 １１６２４ ５８７ ３９．６０ ３．１４

冲积土 ４９１４７ ５９７ １６４．６５ １．３２

　 　 此表展示了不同土壤基质下相对丰度排名前 ６００ 的细菌网络分析参数

三种土壤基质下叶凋落物际细菌群落的共现网络中， 变 形 菌 门 （ Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ） 和 放 线 菌 门

（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ）均在关键类群中占主导地位（图 ８）；其中，有机土和冲积土基质下叶凋落物际共有关键细菌

类群还包含了拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ），而铁铝土基质下则包含了酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ）。
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图 ７　 不同土壤基质和分解阶段下叶凋落物际细菌群落的双因素方差分析

Ｆｉｇ．７　 Ｔｗｏ ＼ｗａｙ ＡＮＯＶＡ ｏｆ ｌｅａｆ ｄｅｔｒｉｔｕｓｐｈｅｒｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｉｌｓ ａｎｄ ｓｔａｇｅｓ ｏｆ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ

线图呈现了各因素的主效应，折线图则展示各因素之间的交互效应

中性模型结果（图 ９）表明，叶凋落物际细菌群落在有机土、铁铝土和冲积土基质中受随机性过程影响依次呈

下降趋势：有机土（Ｒ２ ＝ ０．３８７）、铁铝土（Ｒ２ ＝ ０．１５６）、冲积土（Ｒ２ ＝ ０．０７５），即在有机质含量较高的土壤中，叶凋

落物际细菌群落构建更容易受到随机过程的影响。

３　 讨论

探讨不同土壤立地条件下叶凋落物际微生物群落多样性、结构组成及其与凋落物分解速率之间的关系，
对于揭示生态系统中凋落物养分循环机制至关重要。 本研究发现，不同土壤基质下叶凋落物际细菌群落多样

性与凋落物分解速率呈极显著的正相关关系（Ｐ＜０．００１）。 而凋落物在分解过程中所形成的叶凋落物际微生

物群落主要来源于土壤微生物库［３５］，表明土壤基质会通过土壤微生物群落影响叶凋落物际微生物群落组成

进而调控凋落物分解速率。 有机土基质中富含有机质，能为微生物生长提供丰富的底物［３６］，导致其叶凋落物

际微生物具有较高的多样性及网络复杂度（图 ３、表 ２），从而加快凋落物分解速率（ｋ＝ ８．２９４）。 经河流流水搬

运并沉积在河床较平缓地带的土壤（冲积土）含有丰富的细菌群落［３７］，在这种土壤基质下，叶凋落物际细菌

群落也呈现出较高的多样性和网络复杂度（图 ３、表 ２），特别是在凋落物分解后期，其多样性显著增加（Ｐ＜
０．００１）。 铁铝土基质下叶凋落物际细菌群落多样性和网络复杂度较其他两种土壤基质低，该土壤基质下的凋

落物分解速率最慢（１５６ 天分解 ９０％），这可能是铁铝土具有较高的酸度和低的养分含量，且本身离子交换能

力较低［３８］，导致该土壤中的微生物群落可能较其他两种土壤不同；例如革兰氏阳性菌对这种土壤环境的耐受

力普遍较弱［３９］，土壤中直接参与凋落物分解的微生物类型偏少。
土壤基质类型直接影响叶凋落物际细菌群落的优势种组成（图 ４、图 ５）。 有机土和冲积土基质下，叶凋

落物际的优势细菌门均为变形菌门，而铁铝土基质下的叶凋落物际则由放线菌门主导。 这些优势菌门均属于

快速生长的富营养菌 ／ ｒ 策略菌［４０—４１］，它们通过利用易分解的碳源（糖类和蛋白质等），为自身提供能量和营

养物质［４２—４３］。 在本研究中，随着叶凋落物分解的进行，叶凋落物际细菌群落的多样性显著增加（Ｐ＜０．００１），
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图 ８　 不同土壤基质中叶凋落物际细菌群落的共现网络分析及关键类群

Ｆｉｇ．８　 Ｃｏ⁃ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ ｎｅｔｗｏｒｋ ａｎａｌｙｓｉｓ ａｎｄ ｋｅｙｓｔｏｎｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ ｌｅａｆ ｄｅｔｒｉｔｕｓｐｈｅｒｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｃｒｏｓｓ ｖａｒｉｏｕｓ ｓｏｉｌｓ

不同土壤基质下叶凋落物际细菌群落的共现网络分析展示了相对丰度排名为前 ２００ 且 Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关系数阈值（ ｒ．ｔｈｒｅｓｈｏｌｄ）为 ０．６（Ｐ＜０．０５）

的物种；网络节点根据门水平分类着色；网络节点大小与每个 ＡＳＶ 的度中心性成正比

同时，细菌群落的结构组成也经历了显著的动态变化。 在凋落物分解初期，来自于土壤的细菌在凋落物上将

迅速增长［４４］，不同土壤基质下的叶凋落物际细菌群落主要表现为由少数优势菌主导，这与其他研究结果一

致［９， ２８］。 在凋落物分解后期，Ｋ 策略者（如绿弯菌门）的相对丰度在分解后期呈显著增加（Ｐ＜０．０５）。 这可能

是凋落物上的易分解物质（如氮磷等）随分解逐渐减少［４５］，叶凋落物际细菌群落面临更难降解的有机物，如
纤维素、半纤维素和木质素等［４６—４９］，而 Ｋ 策略者通常具有较强的适应能力，能够在资源较为稀缺的环境中生
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图 ９　 不同土壤基质下叶凋落物际细菌群落的中性模型分析

Ｆｉｇ．９　 Ｎｅｕｔｒａｌ ｍｏｄｅｌ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｌｅａｆ ｄｅｔｒｉｔｕｓｐｈｅｒｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｉｌｓ

图中蓝色实线表示中性群落模型的最适拟合值，蓝色虚线代表模型的 ９５％置信区间（通过 １０００ 次 ｂｏｏｔｓｔｒａｐ 获得估计）；Ｒ２表示模型的整体

拟合优度，其值越高（越接近于 １）表明细菌群落的构建受随机性过程的影响越大，受确定性过程的影响越小；Ｎｍ 是元群落规模（Ｎ）与迁移

率（ｍ）的乘积，用于量化群落之间扩散的估计

存，并且它们可能具备分解复杂有机物的酶系统［５０—５１］，其产生的胞外酶能将大分子有机物分解成可溶性的小

分子（有机酸和氨基酸等），从而为细菌群落提供能量［５２］。 这些变化表明，随着凋落物分解，叶凋落物际细菌

群落的演替与资源可用性的变化密切相关。
生态学过程是由确定性过程（环境过滤和各种生物相互作用）和随机过程（包括环境随机波动和生物随

机漂变）相互作用的结果［５３］。 有研究发现在养分（如有机质含量、磷含量）较高的土壤中，土壤细菌群落的随

机化程度更高，而在养分较低的土壤中，土壤细菌群落则更多受到确定性过程的影响［５４—５５］。 本研究中，有机

土、铁铝土和冲积土基质中的叶凋落物际细菌群落受到随机性过程的影响依次降低（图 ９），这表明土壤基质

的特性（如有机质含量、矿物成分等）也可能影响叶凋落物际细菌群落的生态学过程。 在全球尺度上，气候条

件和土壤类型的差异将显著影响土壤立地条件，进而在植物叶凋落物分解过程中影响叶凋落物际微生物群

落，并调控凋落物分解过程；如增温会提高与碳分解相关的土壤微生物丰度［５６］，并通过影响叶凋落物际微生

物组成以促进凋落物分解［５７］。 局域尺度上的非生物环境因素（土壤 ｐＨ 和土壤湿度等）也将对微生物群落的

结构和多样性产生重要影响［５８］；例如干旱会降低叶凋落物际微生物群落多样性，从而减缓凋落物分解速

率［５９］。 进一步探究这些环境因素如何作用于叶凋落物际微生物群落，以及它们如何促进 ／减缓凋落物分解，
对于理解叶凋落物际微生物在养分循环和碳储存中的作用至关重要。

４　 结论

本文探究了叶凋落物际细菌群落在不同土壤基质（有机土、铁铝土、冲积土）和不同分解阶段（３０％、６０％、
９０％）下的多样性及结构组成特征，以及这些变化对凋落物分解的影响。 结果发现，喜旱莲子草叶凋落物的分
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解速率在不同土壤基质下具有明显差异（分解速率：有机土＞冲积土＞铁铝土）。 随着分解的进行，叶凋落物际

细菌群落多样性在不同分解阶段中依次增加，并且群落多样性越高，凋落物分解速率越快；这表明土壤基质通

过调控叶凋落物际微生物群落多样性影响凋落物分解。 此外，特定的叶凋落物际细菌（变形菌门和放线菌

门）主导了凋落物的分解过程，并且以绿弯菌门为代表的寡营养菌在分解后期显著增加，这些发现将有助于

通过调控叶凋落物际微生物群落来促进叶凋落物分解，从而提高土壤养分利用效率。 未来研究应重点关注叶

凋落物际微生物的功能、生态位特征及其相互作用，并将研究范围从实验室扩展到自然环境，进一步揭示它们

在促进生态系统养分循环过程中的关键作用。

参考文献（Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓ）：

［ １ ］　 Ｌｉ Ｈ Ｌ， Ｙａｎｇ Ｙ， Ｃｒａｂｂｅ Ｍ Ｊ Ｃ， Ｃｈｅｎ Ｈ Ｋ． Ｔｈｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓｏｉｌｓ ｏｆ Ｌａｒｉｘ

ｐｒｉｎｃｉｐｉｓ⁃ｒｕｐｐｒｅｃｈｔｉｉ Ｍａｙｒ． ｐｌａｎｔａｔｉｏｎｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｑｉｎｌｉｎｇ Ｍｏｕｎｔａｉｎｓ， Ｃｈｉｎａ． Ｓｕｓｔａｉｎａｂｉｌｉｔｙ， ２０２２， １４（１９）： １１９６８．

［ ２ ］ 　 Ｐｒｅｓｃｏｔｔ Ｃ Ｅ， Ｖｅｓｔｅｒｄａｌ Ｌ． Ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｔｒａｎｓｆｏｒｍａｔｉｏｎｓ ａｌｏｎｇ ｔｈｅ ｃｏｎｔｉｎｕｕｍ ｆｒｏｍ ｌｉｔｔｅｒ ｔｏ ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ ｉｎ ｆｏｒｅｓｔ ｓｏｉｌｓ． Ｆｏｒｅｓｔ Ｅｃｏｌｏｇｙ

ａｎｄ Ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ， ２０２１， ４９８： １１９５２２．

［ ３ ］ 　 王进． 土壤基质与凋落物分解互作效应的研究［Ｄ］． 武汉： 华中农业大学， ２０１４．

［ ４ ］ 　 Ｇｉｗｅｔａ Ｍ． Ｒｏｌｅ ｏｆ ｌｉｔｔｅｒ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ａｎｄ ｉｔｓ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ， ａｎｄ ｆａｃｔｏｒｓ ａｆｆｅｃｔｉｎｇ ｔｈｅ ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ ｉｎ ａ ｔｒｏｐｉｃａｌ ｆｏｒｅｓｔ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ： ａ ｒｅｖｉｅｗ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ

Ｅｃｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ， ２０２０， ４４（１）： １１．

［ ５ ］ 　 Ａｎｇｓｔ Ｇ， Ｐｏｋｏｒｎ Ｊ， Ｍｕｅｌｌｅｒ Ｃ Ｗ， Ｐｒａｔｅｒ Ｉ， Ｐｒｅｕｓｓｅｒ Ｓ， Ｋａｎｄｅｌｅｒ Ｅ， Ｍｅａｄｏｒ Ｔ， Ｓｔｒａｋｏｖá Ｐ， Ｈáｊｅｋ Ｔ， Ｖａｎ Ｂｕｉｔｅｎ Ｇ． Ｓｏｉｌ ｔｅｘｔｕｒｅ ａｆｆｅｃｔｓ ｔｈｅ

ｃｏｕｐｌｉｎｇ ｏｆ ｌｉｔｔｅｒ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ ｆｏｒｍａｔｉｏｎ． Ｓｏｉｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ， ２０２１， １５９： １０８３０２．

［ ６ ］ 　 Ｘｕ Ｍ Ｐ， Ｌｕ Ｘ Ｑ， Ｘｕ Ｙ Ｄ， Ｚｈｏｎｇ Ｚ Ｋ， Ｚｈａｎｇ Ｗ， Ｒｅｎ Ｃ Ｊ， Ｈａｎ Ｘ Ｈ， Ｙａｎｇ Ｇ Ｈ， Ｆｅｎｇ Ｙ Ｚ． Ｄｙｎａｍｉｃｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｌｉｔｔｅｒ ａｎｄ ｓｏｉｌ

ａｌｏｎｇ ａ ｃｈｒｏｎｏｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ Ｒｏｂｉｎｉａ ｐｓｅｕｄｏａｃａｃｉａ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎｓ． Ｔｈｅ Ｓｃｉｅｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ Ｔｏｔａｌ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ， ２０２０， ７０３： １３５６１３．

［ ７ ］ 　 Ｐｕｒａｈｏｎｇ Ｗ， Ｗｕｂｅｔ Ｔ， Ｌｅｎｔｅｎｄｕ Ｇ， Ｓｃｈｌｏｔｅｒ Ｍ， Ｐｅｃｙｎａ Ｍ Ｊ， Ｋａｐｔｕｒｓｋａ Ｄ， Ｈｏｆｒｉｃｈｔｅｒ Ｍ， Ｋｒüｇｅｒ Ｄ， Ｂｕｓｃｏｔ Ｆ． Ｌｉｆｅ ｉｎ ｌｅａｆ ｌｉｔｔｅｒ： ｎｏｖｅｌ ｉｎｓｉｇｈｔｓ

ｉｎｔｏ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｙｎａｍｉｃｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ｆｕｎｇｉ ｄｕｒｉｎｇ ｌｉｔｔｅｒ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ． Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｅｃｏｌｏｇｙ， ２０１６， ２５（１６）： ４０５９⁃４０７４．

［ ８ ］ 　 Ｉｎｇｗｅｒｓｅｎ Ｊ， Ｐｏｌｌ Ｃ， Ｓｔｒｅｃｋ Ｔ， Ｋａｎｄｅｌｅｒ Ｅ． Ｍｉｃｒｏ⁃ｓｃａｌｅ ｍｏｄｅｌｌｉｎｇ ｏｆ ｃａｒｂｏｎ ｔｕｒｎｏｖｅｒ ｄｒｉｖｅｎ ｂｙ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｓｕｃｃｅｓｓｉｏｎ ａｔ ａ ｂｉｏｇｅｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｉｎｔｅｒｆａｃｅ．

Ｓｏｉｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ， ２００８， ４０（４）： ８６４⁃８７８．

［ ９ ］ 　 Ｚｈｅｎｇ Ｈ Ｐ， Ｙａｎｇ Ｔ Ｊ， Ｂａｏ Ｙ Ｚ， Ｈｅ Ｐ Ｐ， Ｙａｎｇ Ｋ Ｍ， Ｍｅｉ Ｘ Ｌ， Ｗｅｉ Ｚ， Ｘｕ Ｙ Ｃ， Ｓｈｅｎ Ｑ Ｒ， Ｂａｎｅｒｊｅｅ Ｓ． Ｎｅｔｗｏｒｋ ａｎａｌｙｓｉｓ ａｎｄ ｓｕｂｓｅｑｕｅｎｔ

ｃｕｌｔｕｒｉｎｇ ｒｅｖｅａｌ ｋｅｙｓｔｏｎｅ ｔａｘａ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｌｉｔｔｅｒ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｄｙｎａｍｉｃｓ． Ｓｏｉｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ， ２０２１， １５７： １０８２３０．

［１０］ 　 Ｒｉｔｔｅｒ Ｃ Ｄ， Ｚｉｚｋａ Ａ， Ｒｏｇｅｒ Ｆ， Ｔｕｏｍｉｓｔｏ Ｈ， Ｂａｒｎｅｓ Ｃ， Ｎｉｌｓｓｏｎ Ｒ Ｈ， Ａｎｔｏｎｅｌｌｉ Ａ． Ｈｉｇｈ⁃ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｍｅｔａｂａｒｃｏｄｉｎｇ ｒｅｖｅａｌｓ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ

ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｎ ｓｏｉｌ ａｎｄ ｌｉｔｔｅｒ ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｔｕｒｎｏｖｅｒ ａｃｒｏｓｓ Ａｍａｚｏｎｉａ． ＰｅｅｒＪ， ２０１８， ６： ｅ５６６１．

［１１］ 　 Ｚｈａｎｇ Ｈ Ｘ， Ｈｕａｎｇ Ｙ Ｍ， Ａｎ Ｓ Ｓ， Ｚｅｎｇ Ｑ Ｃ， Ｗａｎｇ Ｂ Ｒ， Ｂａｉ Ｘ Ｊ， Ｈｕａｎｇ Ｑ． Ｄｅｃａｙ ｓｔａｇｅｓ ａｎｄ ｍｅｔｅｏｒｏｌｏｇｉｃａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ａｆｆｅｃｔ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

ｄｕｒｉｎｇ ｌｅａｆ ｌｉｔｔｅｒ ｉｎ ｓｉｔｕ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ． Ｓｏｉｌ Ｅｃｏｌｏｇｙ Ｌｅｔｔｅｒｓ， ２０２３， ５（３）： ２２０１６０．

［１２］ 　 Ｑｉ Ｌ Ｌ， Ｙｕａｎ Ｊ， Ｚｈａｎｇ Ｗ Ｊ， Ｌｉｕ Ｈ Ｙ， Ｌｉ Ｚ Ｐ， Ｂｏｌ Ｒ， Ｚｈａｎｇ Ｓ Ｘ． Ｍｅｔａｇｅｎｏｍｉｃｓ ｒｅｖｅａｌｓ ｔｈｅ ｕｎｄｅｒｅｓｔｉｍａｔｅｄ ｒｏｌｅ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｔｈｅ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ

ｏｆ ｄｏｗｎｅｄ ｌｏｇｓ ｉｎ ｆｏｒｅｓｔ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍｓ． Ｓｏｉｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ， ２０２３， １８７： １０９１８５．

［１３］ 　 杨阳， 王宝荣， 窦艳星， 薛志婧， 孙慧， 王云强， 梁超， 安韶山． 植物源和微生物源土壤有机碳转化与稳定研究进展． 应用生态学报，

２０２４， ３５（１）： １１１⁃１２３．

［１４］ 　 Ｔｌáｓｋａｌ Ｖ， Ｖｏｒ̌íšｋｏｖá Ｊ， Ｂａｌｄｒｉａｎ Ｐ． Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｓｕｃｃｅｓｓｉｏｎ ｏｎ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｎｇ ｌｅａｆ ｌｉｔｔｅｒ ｅｘｈｉｂｉｔｓ ａ ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ ｐａｔｔｅｒｎ ｏｆ ｃｅｌｌｕｌｏｌｙｔｉｃ ｔａｘａ ａｎｄ

ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｄｅｃｏｍｐｏｓｅｒｓ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｍｙｃｅｌｉａ． ＦＥＭＳ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ Ｅｃｏｌｏｇｙ， ２０１６， ９２（１１）： ｆｉｗ１７７．

［１５］ 　 Ｚｈａｏ Ｂ Ｙ， Ｘｉｎｇ Ｐ， Ｗｕ Ｑ Ｌ． Ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ｆｕｎｇｉ ｉｎ ｍａｃｒｏｐｈｙｔｅ ｌｅａｆ ｌｉｔｔｅｒ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ． Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０２１， ２３

（２）： １１３０⁃１１４４．

［１６］ 　 董学德， 高鹏， 李腾， 张佳辰， 董金伟， 许景伟， 囤兴建． 土壤微生物群落对麻栎⁃刺槐混交林凋落物分解的影响． 生态学报， ２０２１， ４１

（６）： ２３１５⁃２３２５．

［１７］ 　 Ｂｏｎａｎｏｍｉ Ｇ， Ｄｅ Ｆｉｌｉｐｐｉｓ Ｆ， Ｃｅｓａｒａｎｏ Ｇ， Ｌａ Ｓｔｏｒｉａ Ａ， Ｚｏｔｔｉ Ｍ， Ｍａｚｚｏｌｅｎｉ Ｓ， Ｉｎｃｅｒｔｉ Ｇ． Ｌｉｎｋｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ｅｕｋａｒｙｏｔｉｃ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ ｔｏ ｌｉｔｔｅｒ

ｃｈｅｍｉｓｔｒｙ： ｃｏｍｂｉｎｉｎｇ ｎｅｘｔ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｗｉｔｈ １３Ｃ ＣＰＭＡＳ ＮＭＲ ｓｐｅｃｔｒｏｓｃｏｐｙ． Ｓｏｉｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ， ２０１９， １２９： １１０⁃１２１．

［１８］ 　 Ｋｉｍｅｋｌｉｓ Ａ Ｋ， Ｇｌａｄｋｏｖ Ｇ Ｖ， Ｏｒｌｏｖａ Ｏ Ｖ， Ａｆｏｎｉｎ Ａ Ｍ， Ｇｒｉｂｃｈｅｎｋｏ Ｅ Ｓ， Ａｋｓｅｎｏｖａ Ｔ Ｓ， Ｋｉｃｈｋｏ Ａ Ａ， Ｐｉｎａｅｖ Ａ Ｇ， Ａｎｄｒｏｎｏｖ Ｅ Ｅ． Ｔｈｅ

ｓｕｃｃｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｃｅｌｌｕｌｏｌｙｔｉｃ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｄｕｒｉｎｇ ｏａｔ ｓｔｒａｗ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ． Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ， ２０２３，

２４（７）： ６３４２．

［１９］ 　 Ｍａｉｌｌａｒｄ Ｆ， Ｃｏｌｉｎ Ｙ， Ｖｉｏｔｔｉ Ｃ， Ｂｕéｅ Ｍ， Ｂｒｕｎｎｅｒ Ｉ， Ｂｒａｂｃｏｖá Ｖ， Ｋｏｈｏｕｔ Ｐ， Ｂａｌｄｒｉａｎ Ｐ， Ｋｅｎｎｅｄｙ Ｐ Ｇ． Ａ ｃｒｙｐｔｉｃａｌｌｙ ｄｉｖｅｒｓｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

ｄｒｉｖｅｓ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｉｎ ｆｏｒｅｓｔｓ． Ａｐｐｌｉｅｄ Ｓｏｉｌ Ｅｃｏｌｏｇｙ， ２０２４， １９３： １０５１４８．

５８６７　 １７ 期 　 　 　 李文珊　 等：土壤基质影响下叶凋落物际细菌群落特征及其与分解速率的关联性 　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

［２０］　 韩翠敏， 奚道国， 郭文兵， 白冰， 李燕萍， 胡安安， 游文华． 异质性资源条件下克隆整合对两种生态型喜旱莲子草的影响． 植物学研究，

２０２０， ９（４）： ３５４⁃３６１．

［２１］ 　 余国梁， 李政， 李健， 管桂萍， 杨华． 喜旱莲子草生物防治研究进展． 湖南生态科学学报， ２０２０， ７（４）： ６２⁃６７．

［２２］ 　 Ｙａｎｇ Ｃ Ｄ， Ｙａｎｇ Ｘ Ｌ， Ｚｈａｎｇ Ｘ， Ｚｈｏｕ Ｃ Ｙ， Ｚｈａｎｇ Ｆ， Ｗａｎｇ Ｘ Ｅ， Ｗａｎｇ Ｑ Ｆ． Ａｎａｔｏｍｉｃａｌ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ ｏｆ ａｌｌｉｇａｔｏｒ ｗｅｅｄ （Ａｌｔｅｒｎａｎｔｈｅｒａ ｐｈｉｌｏｘｅｒｏｉｄｅｓ）

ｓｕｇｇｅｓｔ ｉｔ ｉｓ ｗｅｌｌ ａｄａｐｔｅｄ ｔｏ ｔｈｅ ａｑｕａｔｉｃ⁃ｔｅｒｒｅｓｔｒｉａｌ ｔｒａｎｓｉｔｉｏｎ ｚｏｎｅ． Ｆｌｏｒａ， ２０１９， ２５３： ２７⁃３４．

［２３］ 　 Ｈｕ Ｘ， Ａｒｉｆ Ｍ， Ｄｉｎｇ Ｄ Ｄ， Ｌｉ Ｊ Ｊ， Ｈｅ Ｘ Ｒ， Ｌｉ Ｃ Ｘ． Ｉｎｖａｓｉｖｅ ｐｌａｎｔｓ ａｎｄ ｓｐｅｃｉｅｓ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ｉｍｐａｃｔ ｌｉｔｔｅｒ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｉｎ ｒｉｐａｒｉａｎ ｚｏｎｅｓ． Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ

Ｐｌａｎｔ Ｓｃｉｅｎｃｅ， ２０２２， １３： ９５５６５６．

［２４］ 　 王坤， 杨继， 陈家宽． 不同土壤水分和养分条件下喜旱莲子草与同属种生长状况的比较研究． 生物多样性， ２０１０， １８（６）： ６１５⁃６２１．

［２５］ 　 高建明， 张世清， 陈河龙， 刘巧莲， 易克贤． 喜旱莲子草的利用现状及展望． 热带生物学报， ２０１４， ５（４）： ４０５⁃４０８．

［２６］ 　 苏晓华， 张冰玉， 丁昌俊， 褚延广． 一种同时去除植物组织培养时外植体表面和内生菌的方法． 中国， ＣＮ１０６１７１９９７Ｂ． ２０１８⁃１１⁃０６

［２７］ 　 Ｚｈａｎｇ Ｘ Ｘ， Ｗａｎｇ Ｌ Ｊ， Ｚｈｏｕ Ｗ Ｘ， Ｈｕ Ｗ， Ｈｕ Ｊ Ｗ， Ｈｕ Ｍ． Ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｌｉｔｔｅｒ ｔｒａｉｔｓ ｉｎｄｕｃｅｄ ｂｙ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ａｃｃｅｌｅｒａｔｅ ｌｉｔｔｅｒ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ

ｉｎ Ｒｏｂｉｎｉａ ｐｓｅｕｄｏａｃａｃｉａ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎｓ． Ｌａｎｄ Ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ＆ Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ， ２０２２， ３３（１）： １７９⁃１９２．

［２８］ 　 Ｇｏłęｂｉｅｗｓｋｉ Ｍ， Ｔａｒａｓｅｋ Ａ， Ｓｉｋｏｒａ Ｍ， Ｄｅｊａ⁃Ｓｉｋｏｒａ Ｅ， Ｔｒｅｔｙｎ Ａ， Ｎｉｋｌｉńｓｋａ Ｍ． Ｒａｐｉｄ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｈａｎｇｅｓ ｄｕｒｉｎｇ ｉｎｉｔｉａｌ ｓｔａｇｅｓ ｏｆ ｐｉｎｅ

ｌｉｔｔｅｒ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ． Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ Ｅｃｏｌｏｇｙ， ２０１９， ７７（１）： ５６⁃７５．

［２９］ 　 Ｃａｌｌａｈａｎ Ｂ Ｊ， ＭｃＭｕｒｄｉｅ Ｐ Ｊ， Ｒｏｓｅｎ Ｍ Ｊ， Ｈａｎ Ａ Ｗ， Ｊｏｈｎｓｏｎ Ａ Ｊ Ａ， Ｈｏｌｍｅｓ Ｓ Ｐ． ＤＡＤＡ２： ｈｉｇｈ⁃ｒｅｓｏｌｕｔｉｏｎ ｓａｍｐｌｅ ｉｎｆｅｒｅｎｃｅ ｆｒｏｍ Ｉｌｌｕｍｉｎａ

ａｍｐｌｉｃｏｎ ｄａｔａ． Ｎａｔｕｒｅ Ｍｅｔｈｏｄｓ， ２０１６， １３： ５８１⁃５８３．

［３０］ 　 Ｙｉｌｍａｚ Ｐ， Ｐａｒｆｒｅｙ Ｌ Ｗ， Ｙａｒｚａ Ｐ， Ｇｅｒｋｅｎ Ｊ， Ｐｒｕｅｓｓｅ Ｅ， Ｑｕａｓｔ Ｃ， Ｓｃｈｗｅｅｒ Ｔ， Ｐｅｐｌｉｅｓ Ｊ， Ｌｕｄｗｉｇ Ｗ， Ｇｌöｃｋｎｅｒ Ｆ Ｏ． Ｔｈｅ ＳＩＬＶＡ ａｎｄ “ａｌｌ⁃ｓｐｅｃｉｅｓ

ｌｉｖｉｎｇ ｔｒｅｅ ｐｒｏｊｅｃｔ （ＬＴＰ）” ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｆｒａｍｅｗｏｒｋｓ． Ｎｕｃｌｅｉｃ Ａｃｉｄｓ Ｒｅｓｅａｒｃｈ， ２０１４， ４２（Ｄａｔａｂａｓｅ ｉｓｓｕｅ）： Ｄ６４３⁃Ｄ６４８．

［３１］ 　 Ｈａｍｉｌｔｏｎ Ｎ Ｅ， Ｆｅｒｒｙ Ｍ． ｇｇｔｅｒｎ： ｔｅｒｎａｒｙ ｄｉａｇｒａｍｓ ｕｓｉｎｇ ｇｇｐｌｏｔ２． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ Ｓｏｆｔｗａｒｅ， ２０１８， ８７（Ｃｏｄｅ Ｓｎｉｐｐｅｔ ３）： １⁃１７

［３２］ 　 Ｏｌｓｏｎ Ｊ Ｓ． Ｅｎｅｒｇｙ ｓｔｏｒａｇｅ ａｎｄ ｔｈｅ ｂａｌａｎｃｅ ｏｆ ｐｒｏｄｕｃｅｒｓ ａｎｄ ｄｅｃｏｍｐｏｓｅｒｓ ｉｎ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｓｙｓｔｅｍｓ． Ｅｃｏｌｏｇｙ， １９６３， ４４（２）： ３２２⁃３３１．

［３３］ 　 Ｋｅｍｂｅｌ Ｓ Ｗ， Ｃｏｗａｎ Ｐ Ｄ， Ｈｅｌｍｕｓ Ｍ Ｒ， Ｃｏｒｎｗｅｌｌ Ｗ Ｋ， Ｍｏｒｌｏｎ Ｈ， Ａｃｋｅｒｌｙ Ｄ Ｄ， Ｂｌｏｍｂｅｒｇ Ｓ Ｐ， Ｗｅｂｂ Ｃ Ｏ． Ｐｉｃａｎｔｅ： Ｒ ｔｏｏｌｓ ｆｏｒ ｉｎｔｅｇｒａｔｉｎｇ

ｐｈｙｌｏｇｅｎｉｅｓ ａｎｄ ｅｃｏｌｏｇｙ． Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ， ２０１０， ２６（１１）： １４６３⁃１４６４．

［３４］ 　 Ｗｅｎ Ｔ， Ｘｉｅ Ｐ Ｈ， Ｙａｎｇ Ｓ Ｄ， Ｎｉｕ Ｇ Ｑ， Ｌｉｕ Ｘ Ｙ， Ｄｉｎｇ Ｚ Ｘ， Ｘｕｅ Ｃ， Ｌｉｕ Ｙ Ｘ， Ｓｈｅｎ Ｑ Ｒ， Ｙｕａｎ Ｊ． ｇｇＣｌｕｓｔｅｒＮｅｔ： ａｎ Ｒ ｐａｃｋａｇｅ ｆｏｒ ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ

ｎｅｔｗｏｒｋ ａｎａｌｙｓｉｓ ａｎｄ ｍｏｄｕｌａｒｉｔｙ⁃ｂａｓｅｄ ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｎｅｔｗｏｒｋ ｌａｙｏｕｔｓ． ｉＭｅｔａ， ２０２２， １（３）： ｅ３２．

［３５］ 　 Ｄａｅｂｅｌｅｒ Ａ， Ｐｅｔｒｏｖá Ｅ， Ｋｉｎｚ Ｅ， Ｇｒａｕｓｅｎｂｕｒｇｅｒ Ｓ， Ｂｅｒｔｈｏｌｄ Ｈ， Ｓａｎｄéｎ Ｔ， Ａｎｇｅｌ Ｒ． Ｐａｉｒｉｎｇ ｌｉｔｔｅｒ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｗｉｔｈ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ Ｔｅａ Ｂａｇ Ｉｎｄｅｘ （ＴＢＩ） ． Ｓｏｉｌ， ２０２２， ８（１）： １６３⁃１７６．

［３６］ 　 Ａｎｇｓｔ Ｇ， Ｍｕｅｌｌｅｒ Ｋ Ｅ， Ｎｉｅｒｏｐ Ｋ Ｇ Ｊ， Ｓｉｍｐｓｏｎ Ｍ Ｊ． Ｐｌａｎｔ⁃ ｏｒ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ⁃ｄｅｒｉｖｅｄ？ Ａ ｒｅｖｉｅｗ ｏｎ ｔｈｅ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｓｔａｂｉｌｉｚｅｄ ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ

ｍａｔｔｅｒ． Ｓｏｉｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ， ２０２１， １５６： １０８１８９．

［３７］ 　 Ｗｕ Ｙ Ｙ， Ｚｈｏｕ Ｓ Ｂ， Ｌｉ Ｙ， Ｎｉｕ Ｌ Ｈ， Ｗａｎｇ Ｌ Ｑ． Ｃｌｉｍａｔｅ ａｎｄ ｌｏｃａｌ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ ｃｏ⁃ｍｅｄｉａｔｅ ｔｈｅ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ

Ａｒｃｈａｅａ ｉｎ ｔｈｅ Ｑｉｎｇｈａｉ⁃Ｔｉｂｅｔ Ｐｌａｔｅａｕ Ｒｉｖｅｒｓ． Ｔｈｅ Ｓｃｉｅｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ Ｔｏｔａｌ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ， ２０２４， ９１２： １６８９６８．

［３８］ 　 Ｂｒｕａｎｄ Ａ． Ｓｏｃｉａｌ ｉｎｓｅｃｔｓ ｂｅｈｉｎｄ ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｇｒａｎｕｌａｒ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ Ｆｅｒｒａｌｓｏｌｓ： Ｃｏｎｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｆｏｒ ｔｈｅｉｒ ｐｈｙｓｉｃａｌ ｆｅｒｔｉｌｉｔｙ ｗｈｅｎ ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ． Ｐｅｄｏｓｐｈｅｒｅ，

２０２３， ３３： １０．１０１６ ／ ｊ．ｐｅｄｓｐｈ．２０２３．１０１２．１０１１．

［３９］ 　 黄荣珍， 王金平， 朱丽琴， 黄国敏， 申思佳， 李燕燕， 万鸿宇， 吴昊泽． 杉木人工林土壤微团聚体中铁铝氧化物与微生物的分布及其关

系． 水土保持通报， ２０２２， ４２（１）： １⁃９．

［４０］ 　 Ｗａｎｇ Ｃ Ｙ， Ｗａｎｇ Ｓ， Ｗｕ Ｂ Ｄ， Ｗｅｉ Ｍ， Ｒｏｎｇ Ｘ Ｓ， Ｌｉ Ｙ， Ｄｕ Ｄ Ｌ． Ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ｅｎｈａｎｃｅｄ ｐｌａｎｔ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ

ｔｈｅ ｄｅｇｒａｄｅｄ ａｌｐｉｎｅ ｓｔｅｐｐｅ ｉｎ Ｎｏｒｔｈｅｒｎ Ｔｉｂｅｔ． Ｌａｎｄ Ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ＆ Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ， ２０２１， ３２（２）： ７２３⁃７３７．

［４１］ 　 Ｚｈａｎｇ Ｗ， Ｌｉｕ Ｗ Ｃ， Ｘｕ Ｍ Ｐ， Ｄｅｎｇ Ｊ， Ｈａｎ Ｘ Ｈ， Ｙａｎｇ Ｇ Ｈ， Ｆｅｎｇ Ｙ Ｚ， Ｒｅｎ Ｇ Ｘ． Ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｏｆ ｆｏｒｅｓｔ ｇｒｏｗｔｈ ｔｏ Ｃ： Ｎ： Ｐ ｓｔｏｉｃｈｉｏｍｅｔｒｙ ｉｎ ｐｌａｎｔｓ

ａｎｄ ｓｏｉｌｓ ｄｕｒｉｎｇ Ｒｏｂｉｎｉａ ｐｓｅｕｄｏａｃａｃｉａ ａｆｆｏｒｅｓｔａｔｉｏｎ ｏｎ ｔｈｅ Ｌｏｅｓｓ Ｐｌａｔｅａｕ， Ｃｈｉｎａ． Ｇｅｏｄｅｒｍａ， ２０１９， ３３７： ２８０⁃２８９．

［４２］ 　 Ｚｅｎｇ Ｑ Ｃ， Ｌｉｕ Ｙ， Ｚｈａｎｇ Ｈ Ｘ， Ａｎ Ｓ Ｓ． Ｆａｓｔ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｓｕｃｃｅｓｓｉｏｎ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ Ｑｕｅｒｃｕｓ ｗｕｔａｉｓｈａｎｉｃａ ｌｉｔｔｅｒ ｏｎ ｔｈｅ Ｌｏｅｓｓ

Ｐｌａｔｅａｕ． Ｂｉｏｇｅｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ， ２０１９， １４４（２）： １１９⁃１３１．

［４３］ 　 Ｋｒｏｅｇｅｒ Ｍ Ｅ， Ｒａｅ ＤｅＶａｎ Ｍ， Ｔｈｏｍｐｓｏｎ Ｊ， Ｊｏｈａｎｓｅｎ Ｒ， Ｇａｌｌｅｇｏｓ⁃Ｇｒａｖｅｓ Ｌ Ｖ， Ｌｏｐｅｚ Ｄ， Ｒｕｎｄｅ Ａ， Ｙｏｓｈｉｄａ Ｔ， Ｍｕｎｓｋｙ Ｂ， Ｓｅｖａｎｔｏ Ｓ， Ａｌｂｒｉｇｈｔ Ｍ

Ｂ Ｎ， Ｄｕｎｂａｒ Ｊ． Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｃｏｎｔｒｏｌｓ ｃａｒｂｏｎ ｆｌｕｘ ａｃｒｏｓｓ ｌｉｔｔｅｒ ｔｙｐｅｓ ｉｎ ｅａｒｌｙ ｐｈａｓｅ ｏｆ ｌｉｔｔｅｒ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ． Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ

Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０２１， ２３（１１）： ６６７６⁃６６９３．

［４４］ 　 Ｗｅｉ Ｘ Ｙ， Ｗｕ Ｆ Ｚ， Ｈｅｄěｎｅｃ Ｐ， Ｙｕｅ Ｋ， Ｐｅｎｇ Ｙ， Ｙａｎｇ Ｊ， Ｚｈａｎｇ Ｘ Ｙ， Ｎｉ Ｘ Ｙ． Ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｓｏｉｌ ｆａｕｎａｌ ｄｅｎｓｉｔｙ ａｎｄ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｕｎｄｅｒ

ａｌｔｅｒｅｄ ｌｉｔｔｅｒ ｉｎｐｕｔ ｉｎ ｆｏｒｅｓｔｓ ａｎｄ ｇｒａｓｓｌａｎｄｓ． Ｆｕｎｄａｍｅｎｔａｌ Ｒｅｓｅａｒｃｈ， ２０２２， ２（６）： ９５４⁃９６３．

［４５］ 　 秦立厚， 刘琪璟， 孙震， 徐振招， 斯庆毕力格． 长白山阔叶红松林主要树种凋落叶分解速率及其与叶性状的关系． 生态学报， ２０２２， ４２

（１４）： ５８９４⁃５９０５．

［４６］ 　 Ｌóｐｅｚ⁃Ｍｏｎｄéｊａｒ Ｒ， Ｚüｈｌｋｅ Ｄ， Ｂｅｃｈｅｒ Ｄ， Ｒｉｅｄｅｌ Ｋ， Ｂａｌｄｒｉａｎ Ｐ． Ｃｅｌｌｕｌｏｓｅ ａｎｄ ｈｅｍｉｃｅｌｌｕｌｏｓｅ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｂｙ ｆｏｒｅｓｔ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ｐｒｏｃｅｅｄｓ ｂｙ ｔｈｅ

ａｃｔｉｏｎ ｏｆ ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌｌｙ ｖａｒｉａｂｌｅ ｅｎｚｙｍａｔｉｃ ｓｙｓｔｅｍｓ． Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ Ｒｅｐｏｒｔｓ， ２０１６， ６： ２５２７９．

６８６７ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４４ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

［４７］　 Ｍｅｒｉｎｏ Ｃ， Ｋｕｚｙａｋｏｖ Ｙ， Ｇｏｄｏｙ Ｋ， Ｊｏｆｒé Ｉ， Ｎáｊｅｒａ Ｆ， Ｍａｔｕｓ Ｆ． Ｉｒｏｎ⁃ｒｅｄｕｃｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａ ｄｅｃｏｍｐｏｓｅ ｌｉｇｎｉｎ ｂｙ ｅｌｅｃｔｒｏｎ ｔｒａｎｓｆｅｒ ｆｒｏｍ ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ．

Ｔｈｅ Ｓｃｉｅｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ Ｔｏｔａｌ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ， ２０２１， ７６１： １４３１９４．

［４８］ 　 李勋， 崔宁洁， 张艳， 覃宇， 张健． 马尾松与乡土阔叶树种凋落叶纤维素、总酚以及缩合单宁降解的混合效应． 生态环境学报， ２０２２， ３１

（９）： １８１３⁃１８２２．

［４９］ 　 Ｈｅ Ｍ， Ｚｈａｏ Ｒ Ｄ， Ｔｉａｎ Ｑ Ｘ， Ｈｕａｎｇ Ｌ， Ｗａｎｇ Ｘ Ｇ， Ｌｉｕ Ｆ． Ｐｒｅｄｏｍｉｎａｎｔ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｌｉｔｔｅｒ ｃｈｅｍｉｓｔｒｙ ｏｎ ｌｉｇｎｉｎ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｉｎ ｔｈｅ ｅａｒｌｙ ｓｔａｇｅ ｏｆ ｌｅａｆ

ｌｉｔｔｅｒ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ． Ｐｌａｎｔ ａｎｄ Ｓｏｉｌ， ２０１９， ４４２（１）： ４５３⁃４６９．

［５０］ 　 Ｙａｎｇ Ｙ， Ｄｏｕ Ｙ Ｘ， Ｗａｎｇ Ｂ Ｒ， Ｘｕｅ Ｚ Ｊ， Ｗａｎｇ Ｙ Ｑ， Ａｎ Ｓ Ｓ， Ｃｈａｎｇ Ｓ Ｘ． Ｄｅｃｉｐｈｅｒｉｎｇ ｆａｃｔｏｒｓ ｄｒｉｖｉｎｇ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｌｉｆｅ⁃ｈｉｓｔｏｒｙ ｓｔｒａｔｅｇｉｅｓ ｉｎ

ｒｅｓｔｏｒｅｄ ｇｒａｓｓｌａｎｄｓ． ｉＭｅｔａ， ２０２３， ２（１）： ｅ６６．

［５１］ 　 Ｌｉ Ｈ， Ｙａｎｇ Ｓ， Ｓｅｍｅｎｏｖ Ｍ Ｖ， Ｙａｏ Ｆ， Ｙｅ Ｊ， Ｂｕ Ｒ Ｃ， Ｍａ Ｒ Ａ， Ｌｉｎ Ｊ Ｊ， Ｋｕｒｇａｎｏｖａ Ｉ， Ｗａｎｇ Ｘ Ｇ， Ｄｅｎｇ Ｙ， Ｋｒａｖｃｈｅｎｋｏ Ｉ， Ｊｉａｎｇ Ｙ， Ｋｕｚｙａｋｏｖ Ｙ．

Ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｓｅｎｓｉｔｉｖｉｔｙ ｏｆ ＳＯＭ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｉｓ ｌｉｎｋｅｄ ｗｉｔｈ ａ Ｋ⁃ｓｅｌｅｃｔｅｄ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ． Ｇｌｏｂａｌ Ｃｈａｎｇｅ Ｂｉｏｌｏｇｙ， ２０２１， ２７ （ １２ ）：

２７６３⁃２７７９．

［５２］ 　 刘静聪， 方金玉， 朱军莉． 细菌生物被膜基质的研究进展． 微生物学报， ２０２２， ６２（１）： ４７⁃５６．

［５３］ 　 牛克昌， 储诚进， 王志恒． 动态生态位： 构建群落生态学理论的新框架． 中国科学： 生命科学， ２０２２， ５２（３）： ４０３⁃４１７．

［５４］ 　 Ｆｅｎｇ Ｙ Ｚ， Ｇｕｏ Ｚ Ｙ， Ｚｈｏｎｇ Ｌ Ｈ， Ｚｈａｏ Ｆ， Ｚｈａｎｇ Ｊ Ｂ， Ｌｉｎ Ｘ Ｇ． Ｂａｌａｎｃｅｄ ｆｅｒｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｄｅｃｒｅａｓｅｓ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆｉｌｔｅｒｉｎｇ ｏｎ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

ａｓｓｅｍｂｌａｇｅ ｉｎ Ｎｏｒｔｈ Ｃｈｉｎａ． Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１７， ８： ２３７６．

［５５］ 　 Ｆｅｎｇ Ｙ Ｚ， Ｃｈｅｎ Ｒ Ｒ， Ｓｔｅｇｅｎ Ｊ Ｃ， Ｇｕｏ Ｚ Ｙ， Ｚｈａｎｇ Ｊ Ｗ， Ｌｉ Ｚ Ｐ， Ｌｉｎ Ｘ Ｇ． Ｔｗｏ ｋｅｙ ｆｅａｔｕｒｅｓ ｉｎｆｌｕｅｎｃｉｎｇ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｓｓｅｍｂｌｙ ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ ａｔ ｒｅｇｉｏｎａｌ

ｓｃａｌｅ： ｉｎｉｔｉａｌ ｓｔａｔｅ ａｎｄ ｄｅｇｒｅｅ ｏｆ ｃｈａｎｇｅ ｉｎ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ． Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｅｃｏｌｏｇｙ， ２０１８， ２７（２４）： ５２３８⁃５２５１．

［５６］ 　 Ｆｅｎｇ Ｊ Ｊ， Ｗａｎｇ Ｃ， Ｌｅｉ Ｊ Ｓ， Ｙａｎｇ Ｙ Ｆ， Ｙａｎ Ｑ Ｙ， Ｚｈｏｕ Ｘ Ｓ， Ｔａｏ Ｘ Ｙ， Ｎｉｎｇ Ｄ Ｌ， Ｙｕａｎ Ｍ Ｍ， Ｑｉｎ Ｙ Ｊ， Ｓｈｉ Ｚ Ｊ， Ｇｕｏ Ｘ， Ｈｅ Ｚ Ｌ， Ｖａｎ Ｎｏｓｔｒａｎｄ

Ｊ Ｄ， Ｗｕ Ｌ Ｙ， Ｂｒａｃｈｏ⁃Ｇａｒｉｌｌｏ Ｒ Ｇ， Ｐｅｎｔｏｎ Ｃ Ｒ， Ｃｏｌｅ Ｊ Ｒ， Ｋｏｎｓｔａｎｔｉｎｉｄｉｓ Ｋ Ｔ， Ｌｕｏ Ｙ Ｑ， Ｓｃｈｕｕｒ Ｅ Ａ Ｇ， Ｔｉｅｄｊｅ Ｊ Ｍ， Ｚｈｏｕ Ｊ Ｚ． Ｗａｒｍｉｎｇ⁃ｉｎｄｕｃｅｄ

ｐｅｒｍａｆｒｏｓｔ ｔｈａｗ ｅｘａｃｅｒｂａｔｅｓ ｔｕｎｄｒａ ｓｏｉｌ ｃａｒｂｏｎ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｍｅｄｉａｔｅｄ ｂｙ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ． Ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ， ２０２０， ８（１）： ３．

［５７］ 　 闫鹏飞， 展鹏飞， 肖德荣， 王燚， 余瑞， 刘振亚， 王行． 模拟增温及分解界面对茭草凋落物分解速率及叶际微生物结构和功能的影响． 植

物生态学报， ２０１９， ４３（２）： １０７⁃１１８．

［５８］ 　 Ｐｈｉｌｉｐｐｏｔ Ｌ， Ｃｈｅｎｕ Ｃ， Ｋａｐｐｌｅｒ Ａ， Ｒｉｌｌｉｇ Ｍ Ｃ， Ｆｉｅｒｅｒ Ｎ． Ｔｈｅ ｉｎｔｅｒｐｌａｙ ｂｅｔｗｅｅｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ． Ｎａｔｕｒｅ Ｒｅｖｉｅｗｓ

Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０２４， ２２： ２２６⁃２３９．

［５９］ 　 Ｍａｔｕｌｉｃｈ Ｋ Ｌ， Ｗｅｉｈｅ Ｃ， Ａｌｌｉｓｏｎ Ｓ Ｄ， Ａｍｅｎｄ Ａ Ｓ， Ｂｅｒｌｅｍｏｎｔ Ｒ， Ｇｏｕｌｄｅｎ Ｍ Ｌ， Ｋｉｍｂａｌｌ Ｓ， Ｍａｒｔｉｎｙ Ａ Ｃ， Ｍａｒｔｉｎｙ Ｊ Ｂ Ｈ． Ｔｅｍｐｏｒａｌ ｖａｒｉａｔｉｏｎ

ｏｖｅｒｓｈａｄｏｗｓ ｔｈｅ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｏｆ ｌｅａｆ ｌｉｔｔｅｒ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｔｏ ｓｉｍｕｌａｔｅｄ ｇｌｏｂａｌ ｃｈａｎｇｅ． Ｔｈｅ ＩＳＭＥ Ｊｏｕｒｎａｌ， ２０１５， ９（１１）： ２４７７⁃２４８９．

７８６７　 １７ 期 　 　 　 李文珊　 等：土壤基质影响下叶凋落物际细菌群落特征及其与分解速率的关联性 　


