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丛枝和外生菌根森林土壤微生物残体碳对有机碳贡献
的整合分析
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摘要：土壤微生物残体碳在有机碳（ＳＯＣ）形成过程中具有重要作用。 为了量化评估不同菌根类型森林土壤微生物残体碳对

ＳＯＣ 的贡献，对 ８０ 篇已发表的文献进行了 Ｍｅｔａ 分析，明确了丛枝菌根（ＡＭ）和外生菌根（ＥＭ）树种占优势的森林土壤细菌和真

菌残体碳含量及其在 ＳＯＣ 中的占比差异。 结果表明，ＥＭ 森林表层土壤微生物、真菌、细菌残体碳含量及其对 ＳＯＣ 的贡献均显

著高于 ＡＭ 森林；而 ＥＭ 和 ＡＭ 森林底层土壤中三者含量及其占 ＳＯＣ 比例差异均不显著。 两种森林表层土壤微生物残体碳含

量均显著高于底层土壤，且表层土壤真菌残体碳含量均显著高于细菌残体碳含量。 在表层土壤中，ＥＭ 森林土壤微生物残体碳

含量变化范围为 ０．０８—８９．１７ ｇ ／ ｋｇ，其中，真菌和细菌残体碳平均含量分别为 １２．７５ ｇ ／ ｋｇ 和 ３．９８ ｇ ／ ｋｇ，对 ＳＯＣ 的平均贡献分别为

２７．７８％和 １０．６８％；ＡＭ 森林土壤微生物残体碳含量变化范围为０．５４—７１．６４ ｇ ／ ｋｇ，其中，真菌和细菌残体碳平均含量为 ６．４２ ｇ ／ ｋｇ
和 ２．３１ ｇ ／ ｋｇ，占 ＳＯＣ 比例分别为 ２２．６５％和 ８．８４％。 环境因子调控着土壤微生物残体碳的积累，ＳＯＣ、总氮（ＴＮ）和年平均温度

（ＭＡＴ）是影响 ＡＭ 和 ＥＭ 森林土壤微生物残体碳的重要因素，ＥＭ 森林中较高的 ＳＯＣ 和 ＴＮ 含量及较低的 ＭＡＴ 有利于微生物

残体碳的积累，而 ＡＭ 森林中较高的 ｐＨ 和 ＭＡＴ 促进了微生物残体的分解。
关键词：菌根；微生物残体碳；真菌残体碳；细菌残体碳；森林
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ｎｅｃｒｏｍａｓｓ． Ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ａｎａｌｙｚｅｄ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ⁃ｄｅｒｉｖｅｄ ｃａｒｂｏｎ ｔｏ ＳＯＣ ａｎｄ ｒｅｖｅａｌｅｄ ｔｈｅ ｋｅｙ ｆａｃｔｏｒｓ ｉｎｆｌｕｅｎｃｉｎｇ
ｍｉｃｒｏｂｉａｌ⁃ｄｅｒｉｖｅｄ ｃａｒｂｏｎ ａｃｃｕｍｕｌａｔｉｏｎｓ ｉｎ ＡＭ ａｎｄ ＥＭ ｆｏｒｅｓｔｓ． Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｐｒｏｖｉｄｅｄ ａ ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ ｂａｓｉｓ ｆｏｒ ｕｎｄｅｒｓｔａｎｄｉｎｇ ｔｈｅ
ｒｏｌｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｅｓ ｉｎ ＳＯＣ ｓｔａｂｉｌｉｚａｔｉｏｎ ａｎｄ ｔｒａｎｓｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｉｎ ｔｈｅ ＡＭ ａｎｄ ＥＭ ｆｏｒｅｓｔｓ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａ； ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｎｅｃｒｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ； ｆｕｎｇａｌ ｎｅｃｒｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ； ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｎｅｃｒｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ； ｆｏｒｅｓｔ

土壤是陆地生态系统最大碳库，全球土壤有机碳（Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ， ＳＯＣ）储量约 １５５０ Ｇｔ，是植被碳库

的 ２．７ 倍［１］，ＳＯＣ 库的微小变化都能显著影响全球大气碳浓度［２］。 ＳＯＣ 指土壤有机质中的碳，主要由动植物

和微生物残体、腐殖质和根系分泌物等一系列化合物组成。 ＳＯＣ 的形成历经了多种理论的发展，传统的“腐
殖化理论”认为难分解植物凋落物有利于 ＳＯＣ 积累和稳定，而以“微生物碳泵”为代表的理论认为，微生物残

体碳是土壤稳定性碳的主要来源［３—４］。 一项全球数据的 Ｍｅｔａ 分析表明，微生物残体碳对农田、草地和森林生

态系统 ＳＯＣ 的贡献分别达到 ５１％，４７％和 ３５％［５］。 土壤微生物在 ＳＯＣ 形成过程中具有关键作用，其通过体外

修饰和体内周转将植物源底物合成为自身生物量和分解代谢产物，并经过不断迭代贡献于 ＳＯＣ 的形成、积累

和稳定过程［４，６］。 氨基糖是土壤微生物细胞壁的重要组分，可在土壤中长期保存［７—８］。 土壤中常见且能被提

取量化的氨基糖有四类，分别为氨基葡萄糖（Ｇｌｕｃｏｓａｍｉｎｅ， ＧｌｃＮ）、胞壁酸（Ｍｕｒａｍｉｃ ａｃｉｄ， ＭｕｒＡ）、甘露糖胺

（Ｍａｎｎｏｓａｍｉｎｅ， ＭａｎＮ）和氨基半乳糖（Ｇａｌａｃｔｏｓａｍｉｎｅ， ＧａｌＮ） ［９］。 ＧｌｃＮ 是真菌细胞壁几丁质的主要组分，ＭｕｒＡ
只存在于细菌肽聚糖中，ＭｕｒＡ 和 ＧｌｃＮ 分别被用于表征细菌和真菌残体碳的含量［１０］。

菌根是菌根真菌与植物根系形成的互利共生体，丛枝菌根（Ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａ， ＡＭ） 和外生菌根

（Ｅｃｔｏｍｙｃｏｒｒｈｉｚａ， ＥＭ）是分布最广泛的两种菌根类型［１１］。 在这一共生关系中，菌根真菌帮助植物吸收矿质养

分，以换取其生长所需的碳水化合物。 菌根真菌在生态系统 ＳＯＣ 输入、形成、稳定和分解中具有重要作

用［１２］。 首先，菌根真菌是植物源 ＳＯＣ 向土壤运转的“桥梁”。 其次，菌根真菌庞大的菌丝生物量、特异性的分

泌物、较快的周转速率，以及菌根真菌残体中黑色素和几丁质等组分长期稳定地存在于土壤中，增加了 ＳＯＣ
的积累［１３］。 同时，菌根真菌菌丝、分泌物及根际微环境对土壤矿物颗粒产生物理、化学和生物团聚作

用［１４—１５］，可为土壤有机质提供物理保护或产生根际激发效应［１６］。
在森林生态系统中，几乎所有树木都能形成 ＡＭ 或 ＥＭ，两者不仅在形态上存在差异，而且参与森林土壤

碳循环过程的强度和方式也有明显差异。 据估计，ＥＭ 植物直接分配给 ＥＭ 真菌的碳（占植物净初级生产力

５５２１１　 ２４ 期 　 　 　 班明江　 等：丛枝和外生菌根森林土壤微生物残体碳对有机碳贡献的整合分析 　
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的 １％—２２％）高于 ＡＭ 植物向 ＡＭ 真菌输送量（占 ４％—２０％） ［１７］。 其中，根外菌丝是菌根真菌生物量的重要

部分，ＥＭ 真菌菌丝生物量比 ＡＭ 真菌大且分解速度慢［１８］，每年约有 ３．９３、９．０７ Ｇｔ 的 ＣＯ２经陆地植物固定后分

配给 ＡＭ 和 ＥＭ 真菌菌丝体［１９］。 此外，ＥＭ 真菌可以分泌氧化酶类，帮助其直接从凋落物中吸收氮，致使其他

分解微生物氮限制，抑制了有机质的分解；而 ＡＭ 真菌可以分泌特异性糖蛋白，作为胶结剂促进土壤团聚体形

成，对土壤有机质形成物理保护。 因此，与按照群落外貌（叶片）特征分类（如阔叶林、常绿阔叶林和落叶阔叶

林等）相比，按照建群种菌根类型对森林进行分类能更好地解释生态系统土壤碳循环差异性［２０］。 根据树木与

ＡＭ 或 ＥＭ 真菌共生特点可以将其分为 ＡＭ 或 ＥＭ 树种。 由于建群种控制着森林群落环境和群落结构，可用

建群树种菌根类型代表该森林菌根类型［２１—２２］，将森林划分为 ＡＭ 或 ＥＭ 森林。
一般认为，ＡＭ 森林植物净初级生产力更高，凋落物产量和质量更高；而 ＥＭ 森林因其凋落物碳或木质素

与 Ｎ 的比值高于 ＡＭ 森林，分解速度更慢，表层土壤 ＳＯＣ 储量更高［２３—２４］。 森林菌根类型的不同，调控着森林

土壤微生物群落结构，进而导致土壤微生物残体碳累积过程差异［２５］，但目前 ＡＭ 和 ＥＭ 森林 ＳＯＣ 积累过程中

的微生物机制尚不明确。 鉴于此，为了评估 ＡＭ 和 ＥＭ 森林土壤微生物残体碳对 ＳＯＣ 积累的贡献，本研究通

过 Ｍｅｔａ 分析将现有相关研究成果进行整合，构建 ＡＭ 和 ＥＭ 森林土壤微生物残体碳数据集，综合定量评估

ＡＭ 和 ＥＭ 森林土壤细菌和真菌残体碳含量及其对 ＳＯＣ 相对贡献；并通过分析环境因子与微生物残体碳积累

相关关系，探究影响不同菌根类型森林微生物残体碳的关键因子，旨在为 ＡＭ 和 ＥＭ 森林 ＳＯＣ 固存的微生物

机制提供一定的理论参考。

１　 材料与方法

１．１　 数据收集

本文以“ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｒｅｓｉｄｕｅ” ＯＲ“ ａｍｉｎｏ ｓｕｇａｒ” ＯＲ“ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｎｅｃｒｏｍａｓｓ” ＯＲ“ ｆｕｎｇａｌ ｒｅｓｉｄｕｅ” ＯＲ“ ｂａｃｔｅｒｉａｌ
ｒｅｓｉｄｕｅ”ＯＲ“ｆｕｎｇａｌ ｎｅｃｒｏｍａｓｓ”ＯＲ“ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｎｅｃｒｏｍａｓｓ”ＡＮＤ“ｆｏｒｅｓｔ”ＯＲ“ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ”为关键词于 ２０２３ 年 １０ 月对

Ｗｅｂ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅ（ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｗｅｂｏｆｋｎｏｗｌｅｄｇｅ．ｃｏｍ）和以“微生物残体”或“真菌残体”或“细菌残体”或“氨基糖”和
“森林”为关键词在中国知网（ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｋｎｓ．ｃｎｋｉ．ｎｅｔ）中进行文献检索。 将文献按照以下标准进行筛选：（１）至
少有一个关于微生物残体的特征值（例如 ＧａｌＮ、ＭｕｒＡ、ＭａｎＮ、ＧｌｃＮ、微生物残体碳、细菌残体碳、真菌残体碳和

氨基糖含量以及它们之间的比值）可以在文献中直接得到或者通过计算得到；（２）文献中出现多种处理时，只
选取对照组纳入；（３）室内培养实验中，氨基糖含量为初始氨基糖含量；（４）选取矿质层数据，排除有机质层数

据。 最终获得 ８０ 篇符合条件的文献，样点分布见图 １。

图 １　 用于分析不同菌根类型森林微生物残体碳积累的位点分布图

Ｆｉｇ．１　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｓｉｔｅｓ ｕｓｅｄ ｉｎ ｔｈｅ Ｍｅｔａ⁃ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｎｅｃｒｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ ａｃｃｕｍｕｌａｔｉｏｎ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｏｒｅｓｔｓ

提取文献中样方经纬度、植物群落组成、微生物残体碳含量和环境因子数据。 环境因子数据包括年平均

６５２１１ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４４ 卷　
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温度（ＭＡＴ）、年平均降水量（ＭＡＰ）、土壤 ｐＨ、ＳＯＣ、总氮（ＴＮ）含量和碳氮比（ＳＯＣ ／ ＴＮ）。 文献中表格数据直

接收集，图中数据使用 ＧｅｔＤａｔａ Ｇｒａｐｈ Ｄｉｇｉｔｉｚｅｒ ２．２６（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｇｅｔｄａｔａ⁃ｇｒａｐｈ⁃ｄｉｇｉｔｉｚｅｒ．ｃｏｍ ／ ）获得。 如果文献

中未提供位点相关数据，分别采用下列方法进行补全：ＭＡＴ 和 ＭＡＰ 利用 Ｗｏｒｌｄｃｌｉｍ 数据集（ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．
ｗｏｒｌｄｃｌｉｍ．ｏｒｇ ／ ）在 ＡｒｃＧＩＳ １０．８（ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｗｗｗ． ａｒｃｇｉｓ． ｃｏｍ ／ ）中获得；其余土壤性质指标利用 ＳｏｉｌＧｒｉｄｓ 数据集

（ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｓｏｉｌｇｒｉｄｓ．ｏｒｇ ／ ）补全；少部分文献未直接提供样方树种组成，而是以参考文献的形式列出，找到这一参

考文献，核对样地描述、经纬度等信息一致后，直接引用参考文献中树种组成。 对树木名称进行校正（Ｔｈｅ
Ｐｌａｎｔ Ｌｉｓｔ， ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｔｈｅｐｌａｎｔｌｉｓｔ．ｏｒｇ ／ ）后，根据群落建群树种菌根类型，将森林生态系统划分为 ＡＭ 和 ＥＭ 森

林。 树木菌根类型参考 Ｗａｎｇ 等［２６］和 Ｓｏｕｄｚｉｌｏｖｓｋａｉａ 等［２７］的方法进行划分。
１．２　 数据分析

将收集的 ＭｕｒＡ 和 ＧｌｃＮ 含量数据，通过以下公式计算得到细菌、真菌和微生物残体碳含量（ｇ ／ ｋｇ） ［９］：

细菌残体碳＝ＭｕｒＡ×４５　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 （１）

真菌残体碳＝（ＧｌｃＮ ／ １７９．１７－２×ＭｕｒＡ ／ ２５１．２３）×１７９．１７×９ （２）

微生物残体碳＝细菌残体碳＋真菌残体碳 （３）

式中，４５ 是 ＭｕｒＡ 转换为细菌残体碳的转换因子；９ 是 ＧｌｃＮ 转换为真菌残体碳的转换因子；１７９．１７ 和 ２５１．２３
分别是 ＧｌｃＮ 和 ＭｕｒＡ 的分子量（ｍｇ ／ ｋｇ）。

本研究中所有数据处理和分析均在 Ｒｓｔｕｄｉｏ（Ｖｅｒｓｉｏｎ ４．３．２）中进行。 使用 Ｓｈａｐｉｒｏ⁃Ｗｉｌｋｓ 检验对数据进行

正态性检验，ＡＭ 和 ＥＭ 森林的真菌、细菌和微生物残体碳含量非正态数据采用 Ｗｅｌｃｈ′ｓ ｔ⁃ｔｅｓｔ 检验。 使用

Ｃｏｒｒｐｌｏｔ 包进行 Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关分析，评估微生物、细菌和真菌残体碳含量与环境因子间成对变量的关系。 采

用随机森林模型（ｒａｎｄｏｍＦｏｒｅｓｔ 包）分析环境因子对微生物残体碳积累的相对解释度，使用“ｒｆＰｅｒｍｕｔｅ”包进行

重要性排序，并通过计算均方误差增加百分比评估每个预测变量对微生物残体碳积累的重要性，其值越高表

示变量越重要。

２　 结果与分析

２．１　 ＡＭ 和 ＥＭ 森林土壤微生物残体碳含量及其对 ＳＯＣ 贡献差异

本次数据收集共获得 ８０ 篇相关文献，４１５ 组数据集，其中，ＡＭ 森林 １３４ 组数据，ＥＭ 森林 ２８１ 组数据。 在

本数据集中，ＥＭ 森林土壤微生物、真菌、细菌残体碳含量及其对 ＳＯＣ 的贡献均显著高于 ＡＭ 森林（Ｐ＜０．０５，图
２），而真菌与细菌残体碳含量比值差异不显著（Ｐ＝ ０．９５）。 ＥＭ 森林土壤微生物残体碳平均值（１４．７２ ｇ ／ ｋｇ）为
ＡＭ 森林（８．４２ ｇ ／ ｋｇ）的 １．７５ 倍。 ＥＭ 森林土壤细菌和真菌残体碳平均含量分别为 ３．６４ ｇ ／ ｋｇ 和 １１．０８ ｇ ／ ｋｇ，而
ＡＭ 森林为 ２．２７ ｇ ／ ｋｇ 和 ６． １５ ｇ ／ ｋｇ。 ＡＭ 和 ＥＭ 森林土壤微生物残体碳对 ＳＯＣ 的贡献分别为 ３２． ５８％和

３９．６８％，其中，真菌残体碳占比分别为 ２３．１３％和 ２７．５６％；细菌残体碳占比为 ９．４５％和 １２．１２％。 两种森林类

型中，真菌残体碳含量及其占 ＳＯＣ 比例均显著高于细菌（Ｐ＜０．０５）。
进一步将 ０—２０ ｃｍ 的土壤划为表层土壤，大于 ２０ ｃｍ 的土壤划为底层土壤后，比较 ＡＭ 和 ＥＭ 森林不同

土层微生物残体碳含量差异。 １３４ 组 ＡＭ 森林数据中，表层数据 １２２ 组，底层 １２ 组；２８１ 组 ＥＭ 森林数据中，表
层数据 ２３１ 组，底层 ５０ 组。 ＥＭ 森林表层土壤微生物、真菌、细菌残体碳含量及其对 ＳＯＣ 的贡献均显著高于

ＡＭ 森林（Ｐ＜０．０５，图 ３），而 ＥＭ 和 ＡＭ 森林底层土壤中三者含量及其对 ＳＯＣ 贡献差异均不显著（图 ４）。 两种

森林表层土壤微生物残体碳含量均显著高于底层土壤。 在表层土壤中，ＥＭ 森林土壤微生物残体碳含量变化

范围为 ０．０８—８９．１７ ｇ ／ ｋｇ，其中，真菌和细菌残体碳平均含量分别为 １２．７５ ｇ ／ ｋｇ 和 ３．９８ ｇ ／ ｋｇ，对 ＳＯＣ 的平均贡

献分别为 ２７．７８％和 １０．６８％；ＡＭ 森林土壤微生物残体碳含量介于 ０．５４—７１．６４ ｇ ／ ｋｇ 之间，其中，真菌和细菌

残体碳平均含量为 ６．４２ ｇ ／ ｋｇ 和 ２．３１ ｇ ／ ｋｇ，占 ＳＯＣ 比例分别为 ２２．６５％和 ８．８４％（图 ３）。 在底层土壤中，ＥＭ 森

林土壤真菌和细菌残体碳含量平均值为３．００ｇ ／ ｋｇ和１．９８ｇ ／ ｋｇ，对ＳＯＣ的贡献分别为２６．４９％和１９．０８％；而
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图 ２　 ＡＭ 和 ＥＭ 森林土壤微生物残体碳含量及其占 ＳＯＣ 比例

Ｆｉｇ．２　 Ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｎｅｃｒｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎｓ ｏｆ ＳＯＣ ｉｎ ＡＭ⁃ ａｎｄ ＥＭ⁃ｄｏｍｉｎａｔｅｄ ｆｏｒｅｓｔｓ

ＡＭ： 丛枝菌根 Ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａ； ＳＯＣ： 有机碳 Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ；散点图和小提琴图展现了观测数据的分布情况，小提琴图中的黑色圆

点加垂直线分别表示的是平均值和标准差；深灰和浅灰的圆点分别对应的是丛枝菌根和外生菌根观测数据的分布情况

图 ３　 ＡＭ 和 ＥＭ 森林表层土壤微生物残体碳含量及其占 ＳＯＣ 比例

Ｆｉｇ．３　 Ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｎｅｃｒｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎｓ ｏｆ ＳＯＣ ｉｎ ｔｈｅ ｔｏｐｓｏｉｌｓ ｏｆ ＡＭ⁃ ａｎｄ ＥＭ⁃ｄｏｍｉｎａｔｅｄ ｆｏｒｅｓｔｓ
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ＡＭ 森林中对应值分别为 ２．９３ ｇ ／ ｋｇ 和 １．７７ ｇ ／ ｋｇ，占 ＳＯＣ 比例为 ２８．８４％和 １６．６０％（图 ４）。

图 ４　 ＡＭ 和 ＥＭ 森林底层土壤微生物残体碳含量及其占 ＳＯＣ 比例

Ｆｉｇ．４　 Ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｎｅｃｒｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎｓ ｏｆ ＳＯＣ ｉｎ ｔｈｅ ｓｕｂｓｏｉｌｓ ｏｆ ＡＭ⁃ ａｎｄ ＥＭ⁃ｄｏｍｉｎａｔｅｄ ｆｏｒｅｓｔｓ

２．２　 ＡＭ 和 ＥＭ 森林环境因子差异

分析比较不同森林类型环境因子差异发现，ＡＭ 森林 ＭＡＴ 和 ｐＨ 显著高于 ＥＭ 森林，而 ＥＭ 森林中 ＳＯＣ、
ＴＮ 含量及 ＳＯＣ ／ ＴＮ 显著高于 ＡＭ 森林（Ｐ＜０．０５），ＡＭ 和 ＥＭ 森林 ＭＡＰ 差异不显著（Ｐ＝ ０．３３，图 ５）。
２．３　 ＡＭ 和 ＥＭ 森林土壤微生物残体碳与环境因子关系分析

相关分析表明（图 ６），ＡＭ 森林土壤微生物、真菌和细菌残体碳含量均与 ＭＡＰ、ＳＯＣ 和 ＴＮ 呈显著正相关

关系，与 ＭＡＴ 和 ｐＨ 呈显著负相关关系（Ｐ＜０．０５），与 ＳＯＣ ／ ＴＮ 没有显著相关性（Ｐ＞０．０５）。 ＥＭ 森林土壤微生

物、真菌和细菌残体碳含量均与 ＳＯＣ 和 ＴＮ 有显著正相关关系，与ＭＡＴ 和ＭＡＰ 有显著负相关关系（Ｐ＜０．０５），
与 ｐＨ 和 ＳＯＣ ／ ＴＮ 无显著相关性（Ｐ＞０．０５）。 在微生物残体碳对 ＳＯＣ 的贡献方面，除 ＡＭ 森林土壤微生物残体

碳仅与 ＭＡＴ 具有显著负相关关系和 ＥＭ 森林中微生物残体碳与 ＳＯＣ 和 ＳＯＣ ／ ＴＮ 具有显著负相关关系外（Ｐ＜
０．０５），微生物残体碳与其他环境因子无显著相关性（Ｐ＞０．０５）。

使用随机森林模型对影响微生物残体碳积累的因子进行重要性排序，发现 ＡＭ 和 ＥＭ 森林土壤微生物和

真菌残体碳的积累均与 ＴＮ、ＳＯＣ 和 ＭＡＴ 关系密切；而影响细菌残体碳积累的因素因森林菌根类型而异，ＡＭ
森林中 ＭＡＴ 是影响细菌残体碳积累的最重要影响因子，ＥＭ 森林中则为 ＳＯＣ 含量（图 ７）。

３　 讨论

３．１　 ＡＭ 和 ＥＭ 森林土壤微生物残体碳及其对 ＳＯＣ 贡献

现有文献数据整合结果表明，ＥＭ 森林表层土壤微生物、细菌和真菌残体碳含量及其对 ＳＯＣ 的贡献均显

著高于 ＡＭ 森林（图 ３）。 鉴于不同菌根类型森林中菌根真菌参与土壤碳循环过程及其对微生物群落结构影

响的不同［１２］，微生物源碳含量及其对 ＳＯＣ 积累贡献也呈现差异。 首先，细菌和真菌作为有机质的主要分解

者，生活史策略不同：真菌为 Ｋ⁃对策者，更能适应养分贫瘠环境，可通过高效地分泌胞外酶利用难分解底物；
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图 ５　 ＡＭ 和 ＥＭ 森林环境因子差异

Ｆｉｇ．５　 Ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｏｆ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ＡＭ⁃ ａｎｄ ＥＭ⁃ｄｏｍｉｎａｔｅｄ ｆｏｒｅｓｔｓ

而细菌为 ｒ⁃对策者，主要偏好不稳定的底物［２８］。 ＥＭ 森林凋落物 Ｃ ／ Ｎ 更高，致使其选择以真菌为主的微生物

群落；ＡＭ 森林凋落物 Ｃ ／ Ｎ 低，微生物群落以细菌为主［２９］。 其次，虽然 ＡＭ 与 ＥＭ 真菌都能产生大量菌丝，但
ＥＭ 真菌产生的菌丝量常常更多［３０］，且 ＥＭ 真菌细胞壁中含有大量稳定性较高的黑色素［３１—３２］，Ｃ ／ Ｎ 较高，导
致其在土壤中的分解和周转受限［３３］。 此外，ＥＭ 真菌菌丝通过分泌有机酸等低分子量化合物，促进能适应此

生态位的细菌群落繁殖，影响细菌群落多样性［３４—３５］，提高细菌残体碳在 ＥＭ 森林中的积累；而在 ＡＭ 森林中，
尽管 ＡＭ 真菌也能分泌特异性蛋白刺激细菌群落生长［３６—３７］，但由于 ＡＭ 森林通常分布在 ＭＡＴ 较高（图 ５）的
地区，分解者数量随温度升高而增加，细菌残体碳作为碳源又迅速被分解者利用，导致其积累量低［３８］。

ＡＭ 和 ＥＭ 森林表层土壤真菌残体碳含量及其对 ＳＯＣ 的贡献均显著高于细菌（图 ３），表明 ＡＭ 和 ＥＭ 森

林表层土壤中 ＳＯＣ 的主要微生物源碳为真菌残体碳。 这一结果与许多类型生态系统中的研究结果一

致［５，３８—３９］，可能原因是（１）真菌竞争能力强且对底物利用效率高，即消耗相同的底物，真菌能比细菌存储更多

的碳于细胞壁中［４０］；同时，真菌菌丝和分泌物促进土壤团聚体的形成［４１］，使真菌残体受到物理保护作用，免
受微生物分解［６，４２］。 （２）细菌残体分解速率更快，其细胞壁中的肽聚糖容易降解为多肽被微生物直接利

用［４３—４４］，而真菌细胞壁中的物质能稳定存在［３２］。 （３）与细菌残体片段相比，真菌残体片段较大、细胞壁较厚，
且表面积与体积之比较小，易形成高分子聚合体促进真菌残体碳稳定保存［４５］。

ＡＭ 和 ＥＭ 森林表层土壤微生物残体碳含量均显著高于底层土壤，且底层土壤中微生物残体碳含量没有

显著差异（图 ３ 和图 ４）。 由于大量植物残体输入到表层土壤，这些外源性 ＳＯＣ 的增加为微生物提供了养分来

源，促进了微生物的生长，有利于微生物细胞壁产物快速形成和积累［４６］，使得微生物残体碳积累速率加

快［４７］。 同时，植物凋落物和根系分泌物是土壤微生物主要碳源，但其数量和质量随着土壤深度增加而减少。
底层土壤中养分可利用性低和氧气含量少，限制了大部分微生物生长与繁殖［４８］，细菌和真菌生物量减少、代
谢能力和胞外酶活性降低［４９］，进而导致底层土壤微生物残体碳积累量降低。
３．２　 调控 ＡＭ 和 ＥＭ 森林土壤微生物残体碳积累的因素

在 ＡＭ 和 ＥＭ 森林中，真菌残体碳积累与 ＳＯＣ 和 ＴＮ 含量关系密切（图 ７），且两者之间呈显著正相关关系

０６２１１ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４４ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

图 ６　 ＡＭ 和 ＥＭ 森林土壤微生物残体碳、真菌残体碳、细菌残体碳及其占 ＳＯＣ 比例与环境因子之间的相关关系

Ｆｉｇ．６　 Ｔｈｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ， ｂａｃｔｅｒｉａｌ， ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ ｎｅｃｒｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎｓ ｔｏ ＳＯＣ ｗｉｔｈ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ

ｆａｃｔｏｒｓ ｉｎ ＡＭ⁃ ａｎｄ ＥＭ⁃ｄｏｍｉｎａｔｅｄ ｆｏｒｅｓｔｓ

ＭＮＣ： 微生物残体碳 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｎｅｃｒｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ； ＦＮＣ： 真菌残体碳 Ｆｕｎｇａｌ ｎｅｃｒｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ； ＢＮＣ： 细菌残体碳 Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｎｅｃｒｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ；

ＭＡＴ： 年平均温度 Ｍｅａｎ ａｎｎｕａｌ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ； ＭＡＰ： 年平均降水量 Ｍｅａｎ ａｎｎｕａｌ ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ； ＳＯＣ： 土壤有机碳 Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ； ＴＮ： 总氮

Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ

（图 ６），表明 ＳＯＣ 和 ＴＮ 通过调控真菌生物量来影响真菌残体碳积累，或者是真菌残体影响着 ＳＯＣ 和 ＴＮ 含

量［５０］。 ＥＭ 森林通常分布在 ＭＡＴ 较低的地区且其凋落物 Ｃ ／ Ｎ 高，导致森林土壤 ＳＯＣ 含量较高（图 ５）；ＥＭ 真

菌能直接分泌胞外酶降解有机质，使得土壤有机氮含量升高［１３，２２］。 而 ＡＭ 真菌产生胞外酶降解有机质获取

氮素的能力弱［２９］，土壤氮素含量有利于其生长；ＡＭ 真菌还可通过增强根际激发效应的策略增加 ＴＮ
含量［１３］。

土壤 ｐＨ 是调控微生物残体碳积累的重要因素［５１］。 通常情况下，细菌偏好于中性或微碱性环境，而真菌

则偏好酸性环境［５２—５３］。 尽管多项研究结果表明，ＡＭ 森林凋落物质量特性和其土壤 ｐＨ 均能驱动细菌生

长［３６—３７］；但 Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关分析的结果显示，ＡＭ 森林细菌残体碳含量与 ｐＨ 呈显著负相关关系（图 ６），这一结

果表明 ＡＭ 森林中较高的 ｐＨ 不利于细菌残体碳积累，而可能促进细菌残体碳分解［３８］。
温度也是调控森林土壤微生物残体碳积累的关键因子。 ＡＭ 和 ＥＭ 森林中土壤微生物残体碳与 ＭＡＴ 均

呈显著负相关关系，表明 ＭＡＴ 越低越有利于微生物残体碳稳定保存。 有研究表明，微生物残体碳含量从温暖
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图 ７　 ＡＭ 和 ＥＭ 森林各预测变量对土壤微生物、真菌和细菌残体碳积累的相对重要性

Ｆｉｇ．７　 Ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｉｍｐｏｒｔａｎｃｅ ｏｆ ｐｒｅｄｉｃｔｏｒ ｖａｒｉａｂｌｅｓ ｆｏｒ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ， ｆｕｎｇａｌ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｎｅｃｒｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ ａｃｃｕｍｕｌａｔｉｏｎ ｉｎ ＡＭ⁃ ａｎｄ

ＥＭ⁃ｄｏｍｉｎａｔｅｄ ｆｏｒｅｓｔｓ

到寒冷地区（热带到北方森林）呈增加趋势［３８］，其原因可从以下两方面解释：（１）较低的 ＭＡＴ 降低了微生物

对能量成本的“投资”，反而增加了对底物的利用效率，同时还可能限制微生物活性和胞外酶的降解活性，从
而促进微生物残体碳的形成、稳定和积累［５４—５５］。 （２）从寒冷地区到温暖地区，气候和植被类型的差异引起凋

落物质量的差异。 ＡＭ 树种分布广泛，但主要集中于 ＭＡＴ 较高的热带和亚热带地区，而 ＥＭ 树种则主要在

ＭＡＴ 较低的温带和北方森林中［２４］。 在 ＭＡＴ 较高的森林中，微生物对养分竞争剧烈，质量高的凋落物促进了

微生物对凋落物的矿化速率［５６］，微生物残体作为底物被分解者重复利用，不能稳定存在于土壤中［５７］。

４　 结论

ＥＭ 森林表层土壤细菌和真菌残体碳含量及其对 ＳＯＣ 的贡献均显著高于 ＡＭ 森林；ＡＭ 和 ＥＭ 森林土壤

真菌残体碳含量及其对 ＳＯＣ 的贡献均显著高于细菌，表明真菌残体碳是 ＡＭ 和 ＥＭ 森林表层土壤 ＳＯＣ 的主

要微生物源碳。 ＳＯＣ、ＴＮ 和 ＭＡＴ 是影响 ＡＭ 和 ＥＭ 森林土壤微生物、真菌和细菌残体碳积累的重要因素，ＥＭ
森林中较高的 ＳＯＣ 和 ＴＮ 含量促进了微生物残体碳的积累，而 ＡＭ 森林中较高的 ＭＡＴ 和 ｐＨ 不利于微生物残

体碳的累积，研究结果有助于深入理解微生物在 ＡＭ 和 ＥＭ 森林 ＳＯＣ 固持中的作用。
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