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神农架国家公园不同植被类型土壤微生物群落结构及
功能
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１ 中国林业科学研究院森林生态环境与自然保护研究所，生物多样性保护国家林业和草原局重点实验室， 北京　 １０００９１

２ 中国科学院武汉植物园， 武汉　 ４３００７４

３ 云南大学国际河流与生态安全研究院， 昆明　 ６５０５００

摘要：探究不同植被类型下土壤微生物的群落与功能差异对于理解土壤生态功能具有重要的科学意义，有助于揭示植被与土壤

微生物群落间的相互作用机制。 在神农架国家公园选择海拔相近、分布广泛且受到人类活动干扰较少华山松（Ｐｉｎｕｓ ａｒｍａｎｄｉｉ）

为优势树种的针叶林和以锐齿槲栎（Ｑｕｅｒｃｕｓ ａｌｉｅｎａ ｖａｒ． ａｃｕｔｅｓｅｒｒａｔａ）为优势树种的落叶阔叶林，基于高通量测序技术研究不同

植被类型对土壤微生物的影响。 结果表明：（１）不同植被类型下，土壤细菌优势门类中芽孢杆菌门、放线菌门和酸杆菌门，以及

土壤真菌优势门类子囊菌门和担子菌门的相对丰度均存在显著差异（Ｐ＜０．０５）；华山松林的土壤真菌 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数显著高于锐

齿槲栎林（Ｐ＜０．０５）。 （２）功能预测显示微生物功能群相对丰度存在较大差异，其中华山松林土壤中化能异养型等功能群相对

丰度显著高于锐齿槲栎林（Ｐ＜０．００１），而固氮功能群相对丰度显著低于锐齿槲栎林（Ｐ＜０．０５）；华山松林土壤的植物腐生菌和木

材腐生菌相对丰度显著高于锐齿槲栎林（Ｐ＜０．００１），而外生菌根的相对丰度显著低于锐齿槲栎林（Ｐ＜０．００１）。 （３）分子生态网

络分析表明，锐齿槲栎林的土壤细菌和真菌群落在网络节点、连接数、平均度数和模块度方面均高于华山松林。 （４） Ｐａｒｔｉａｌ
Ｍａｎｔｅｌ 分析表明，土壤速效磷和植物 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数对土壤细菌群落影响最大（Ｐ＜０．０１），而植物 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和物种丰富度对土

壤真菌群落影响最大（Ｐ＜０．０１），细菌和真菌的功能群最大影响因子是土壤 ｐＨ（Ｐ＜０．００１）；偏最小二乘路径模型（ＰＬＳ⁃ＰＭ）结果

表明，土壤 ｐＨ 可能通过影响速效磷、全氮、有机碳等土壤养分，进而影响植物 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和物种丰富度。 因此，不同植被类型

对土壤微生物的群落结构和功能存在显著影响，主要受土壤 ｐＨ、速效磷和植物多样性的影响，本研究结果对深入理解森林生态

系统中植物－土壤－微生物的互作机制提供重要依据。
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ｐｌａｎｔ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｅｘｅｒｔｅｄ ｔｈｅ ｓｔｒｏｎｇｅｓｔ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ ｏｎ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ （Ｐ＜０．０１）， ｗｈｅｒｅａｓ ｔｈｅ ｐｌａｎｔ Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ
ａｎｄ ｓｐｅｃｉｅｓ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ｈａｄ ｔｈｅ ｍｏｓｔ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ ｏｎ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ （Ｐ＜０．０１）． Ｓｏｉｌ ｐＨ ｈａｄ ｔｈｅ ｇｒｅａｔｅｓｔ
ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ ｏｎ ｂｏｔｈ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｒｏｕｐｓ （Ｐ＜０．００１）． Ｐａｒｔｉａｌ ｌｅａｓｔ ｓｑｕａｒｅｓ ｐａｔｈ ｍｏｄｅｌｉｎｇ （ＰＬＳ⁃ＰＭ） ｒｅｓｕｌｔｓ
ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｔｈａｔ ｓｏｉｌ ｐＨ ｍｉｇｈｔ ｉｎｄｉｒｅｃｔｌｙ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ ｔｈｅ ｐｌａｎｔ Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ ａｎｄ ｓｐｅｃｉｅｓ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ｂｙ ａｆｆｅｃｔｉｎｇ ｓｏｉｌ ｎｕｔｒｉｅｎｔｓ
ｓｕｃｈ ａｓ ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ， ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ， ａｎｄ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ， ｗｈｉｃｈ ｉｎ ｔｕｒｎ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ ａｎｄ
ｓｐｅｃｉｅｓ ｒｉｃｈｎｅｓｓ （Ｐ ＜ ０． ０５）． Ｉｎ ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎ， ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｄｅｍｏｎｓｔｒａｔｅｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ
ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｔｙｐｅｓ， ｐｒｉｍａｒｉｌｙ ｄｒｉｖｅｎ ｂｙ ｓｏｉｌ ｐＨ， ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ， ａｎｄ ｐｌａｎｔ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ． Ｔｈｅｓｅ ｆｉｎｄｉｎｇｓ ｈａｖｅ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｉｍｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ ｆｏｒ ｕｎｄｅｒｓｔａｎｄｉｎｇ ｔｈｅ ｐｌａｎｔ⁃ｓｏｉｌ⁃ｍｉｃｒｏｂｅ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ ｍｅｃｈａｎｉｓｍｓ ｉｎ
ｆｏｒｅｓｔ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍｓ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｄｏｍｉｎａｎｔ ｔｒｅｅ ｓｐｅｃｉｅｓ； ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ； ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ； ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ
ｎｅｔｗｏｒｋ； ｉｎｆｌｕｅｎｃｉｎｇ ｆａｃｔｏｒｓ

土壤微生物是生态系统的重要组成部分，通过参与养分循环、分解有机物和碳固定等过程，对生态系统的

结构和功能发挥着重要作用［１］。 地上植物通过根系分泌物、凋落物以及影响土壤条件等途径，与地下微生物

相互作用，显著影响土壤微生物群落的组成和功能［２—５］。 土壤微生物群落及其功能在维持和调节森林生态系

统稳定性中扮演着关键角色［６］，不同植被类型通过改变土壤理化性质，进而驱动土壤微生物群落的结构和功

能［７］。 探究这些差异对于理解不同植被类型对土壤生态功能的影响具有重要的科学意义，有助于揭示植被

与土壤微生物群落间的相互作用机制。 在研究不同植被类型对土壤微生物群落的影响时，土壤 ｐＨ 被认为是

决定微生物群落组成的重要环境因素［８］。 氮和磷作为植物和微生物生长的限制性养分，不同植被类型的土

壤中氮磷含量的差异显著影响微生物群落结构［９—１１］，例如朱萍等研究认为土壤全磷和有效磷是影响昆嵛山

赤松林与麻栎林土壤细菌群落的重要环境因子［１２］。 Ｄｅｎｇ 等研究发现灌木清除显著改变了落叶松林和白桦

林的土壤微生物群落结构，其中土壤全氮、全磷和速效磷在这一过程中起到了关键作用［１３］。 优势树种是森林

植被组成和结构的重要驱动因素，通过改变凋落物产量、根系分泌物以及土壤理化特性等因素影响土壤微生

物群落［１４—１５］。

３４８４　 １０ 期 　 　 　 李劲　 等：神农架国家公园不同植被类型土壤微生物群落结构及功能 　
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神农架国家公园位于湖北省神农架林区，其独特的地理和气候条件孕育了丰富的生物资源，拥有世界中

纬度地区唯一保存完好的亚热带森林生态系统，是我国生物多样性保护的关键区域之一，该区域分布有典型

的垂直山地生态系统和植被类型。 以锐齿槲栎为优势种的阔叶林和以华山松为优势种的针叶林是神农架国

家公园中分布最广、受人类活动干扰较少的典型植被类型［１６—１７］，为开展植被类型变化对土壤微生物的影响等

研究提供了理想的场所。 随着高通量测序技术和生物信息学方法的发展，特别是分子生态网络等方法的应

用，根据网络拓扑结构来揭示微生物物种间的相互作用关系，为深入理解土壤微生物的群落结构及其对生态

系统功能的影响提供了新视角［１８］。 为了尽可能减少环境因素对土壤微生物的影响，本研究以神农架国家公

园相近海拔的成熟华山松为优势树种的针叶林和以锐齿槲栎为优势树种的落叶阔叶林为例，利用高通量测

序、功能预测、分子生态网络和多元统计分析等方法，旨在比较分析不同植被类型对土壤微生物群落结构、功
能和分子网络关系的影响，有助于揭示森林生态系统植被与土壤微生物群落间的相互作用机制，为该地区森

林生态系统稳定性的维护提供理论基础。 基于上述分析，提出了以下科学问题：（ｉ）在相近海拔下不同优势树

种的植被类型的土壤微生物群落组成和功能群是否存在差异？ （ ｉｉ）不同植被类型的土壤微生物网络结构是

否存在差异？ （ｉｉｉ）土壤微生物群落及其功能群与哪些环境因子存在显著相关性？

１　 材料与方法

１．１　 研究区概况

研究区位于神农架国家公园，属北亚热带向暖温带过渡气候带，年均气温 １２℃左右，年日照时数 １８００—
１９００ ｈ，年降水量 ８００—２５００ ｍｍ［１６］。 本研究选取神农架国家公园已建立的植被多样性监测样地，研究对象为

海拔相近的两种典型植被类型：华山松为优势树种的针叶林和锐齿槲栎为优势树种的落叶阔叶林。 华山松林

样地海拔为 １５９４—１７２４ ｍ，锐齿槲栎林样地海拔为 １５９０—１６３４ ｍ。
１．２　 土壤采样方法与植物调查

土壤样品于 ２０２３ 年 １０ 月采集。 在每种植被类型中设置 １０ 个 ２０ ｍ×２０ ｍ 样方，每个样方内采用多点法

采集土壤样品（０—２０ ｃｍ），每个样方内取土样 １５０ ｇ 左右，除去落叶、石砾杂物，过 ２ ｍｍ 筛，并混合均匀装袋，
采集的土壤样品尽快放入－２０℃冰箱保存。 每个样方内记录胸径≥１ ｃｍ 的木本植物，包括其胸径、树高、坐标

和种名等信息，并据此计算植物物种丰富度和 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数［１９］。
１．３　 理化性质的测定

采用常规方法测定土壤理化性质［２０］。 土壤 ｐＨ 采用电位法测量，按水土比 １∶２．５（ｇ ／ ｖ）加入蒸馏水，搅拌

１—２ 分钟后静置 ３０ ｍｉｎ，使用 ｐＨ 计测定；土壤全氮通过全自动凯氏定氮仪测定；土壤全磷和全钾使用等离子

发射光谱法测定；速效磷采用氟化铵溶液浸提，钼锑抗比色法测定；速效钾使用乙酸铵溶液浸提，火焰光度计

测定；土壤有机碳采用重铬酸钾外加热法测定。
１．４　 土壤 ＤＮＡ 提取与高通量测序

利用 ＰｏｗｅｒＳｏｉｌ Ｋｉｔ 试剂盒（Ｑｉａｇｅｎ，德国）提取土壤微生物总 ＤＮＡ，通过 １％琼脂糖凝胶电泳纯化提取的微

生物 ＤＮＡ，并使用 ＮａｎｏＤｒｏｐ ２０００ 测定 ＤＮＡ 浓度。 使用引物 ３３８Ｆ（５′⁃ＡＣＴＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡＧ⁃ ３′）和

８０６Ｒ（５′⁃ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ⁃ ３′） 扩增细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因的 Ｖ３—Ｖ４ 区，使用引物 ＩＴＳ１Ｆ （ ５′⁃
ＣＴＴＧＧＴＣＡＴＴＴＡＧＡＧＧＡＡＧＴＡＡ⁃３′）和 ＴＩＳ２Ｒ（５′⁃ＧＣＴＧＣＧＴＴＣＴＴＣＡＴＣＧＡＴＧＣ⁃ ３′）扩增真菌 ＩＴＳ１ 区。 为了区

分不同的样品，在每个引物的 ５′端加入了特定的条形码序列。 每个样本进行三次 ＰＣＲ 重复，将三个 ＰＣＲ 产

物混合后，通过 ２％琼脂糖凝胶回收，并使用 ＡｘｙＰｒｅｐ ＤＮＡ Ｇｅｌ Ｅｘｔｒａｃｔｉｏｎ Ｋｉｔ 试剂盒（ＡＸＹＧＥＮ，美国）纯化。
构建 Ｍｉｓｅｑ 文库，并在 Ｍｉｓｅｑ ＰＥ３００ 平台上进行测序，扩增及测序工作由美格基因公司完成。

通过 ＶＳＥＡＲＣＨ 的 Ｕｎｏｉｓｅ 算法处理 ＦＡＳＴＡ 序列生成 ＡＳＶ（扩增子序列变异体），设置 ａｌｐｈａ 为 ２，最小序

列数为 ８。 使用 ＲＤＰ ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ 贝叶斯算法进行分类，细菌数据库使用 １６Ｓ ｒＲＮＡ（ＲＤＰ ｔｒａｉｎｉｎｇ ｓｅｔ Ｎｏ．１９， ＲＤＰ
Ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ ２．１４， Ａｕｇ⁃２０２３），舍弃古细菌与原核细菌的序列；真菌数据库使用 Ｆｕｎｇａｌ ＩＴＳ（ ｕｎｉｔｅ ｄａｔａｂａｓｅ ８．３

４４８４ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４５ 卷　
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ｖｅｒｓｉｏｎ ２０２１⁃０５⁃１０）。 在各分类水平上统计每个样品的土壤微生物群落组成。 所有数据分析在 Ｇａｌａｘｙ 平台

（ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｄｍａｐ．ｄｅｎｇｌａｂ．ｏｒｇ．ｃｎ）上完成［２１］。
１．５　 数据分析

通过 ＳＰＳＳ 软件采用 Ｍａｎｎ⁃Ｗｈｉｔｎｅｙ Ｕ 检验对环境因子进行差异分析。 使用 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和物种丰富度

等表征土壤微生物和植物的 ａｌｐｈａ 多样性，通过主坐标分析（ＰＣｏＡ）和基于 Ｂｒａｙ⁃Ｃｕｒｔｉｓ 距离的三种非参数多

元统计方法（ＭＲＰＰ、ＡＮＯＳＩＭ 和 ＰＥＲＭＡＮＯＶＡ）检验微生物群落结构差异［２２］，细菌群落的功能预测使用

Ｆａｐｒｏｔａｘ 工具进行［２３］。 真菌群落的功能预测则使用 ＦＵＮｇｕｉｌｄ 工具［２４］，根据 ＦＵＮｇｕｉｌｄ 数据库的比对结果，保
留可信度为“ｈｉｇｈｌｙ ｐｒｏｂａｂｌｅ”和“ｐｒｏｂａｂｌｅ”的 ＡＳＶ，去除可信度为“ｐｏｓｓｉｂｌｅ” ｇｕｉｌｄ 的 ＡＳＶ，数据分析均基于

Ｇａｌａｘｙ⁃ＤｅｎｇＬａｂ 分析平台（ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｄｍａｐ．ｄｅｎｇｌａｂ．ｏｒｇ．ｃｎ）进行［２１］。
微生物功能类群差异分析使用 ＳＴＡＭＰ 软件［２５］。 细菌与真菌门水平差异分析用的 Ｒ 软件 ｍｉｃｒｏｅｃｏ 包的

ＬｅｆＳｅ 分析（Ｌｉｎｅａｒ ｄｉｓｃｒｉｍｉｎａｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｅｆｆｅｃｔ ｓｉｚｅ）进行线性判别分析（Ｌｉｎｅａｒ ｄｉｓｃｒｉｍｉｎａｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ， ＬＤＡ）以判

断相对丰度具有显著组间差异的物种［２６］。 利用基于 ＳｐａｒＣＣ 方法的在线分析平台 ＩＮＡＰ （ ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｉｎａｐ．
ｄｅｎｇｌａｂ．ｏｒｇ．ｃｎ）构建细菌和真菌的分子生态网络（ ＩＤＥＮ） ［２７］。 利用 Ｇａｌａｘｙ⁃ＤｅｎｇＬａｂ 分析平台，通过 ｐａｒｔｉａｌ
Ｍａｎｔｅｌ 分析探讨微生物群落及其功能群落与环境因子之间的关系，并使用 Ｒ 软件的 ｇｇｐｌｏｔ２ 包进行可视化绘

图。 偏最小二乘结构方程模型分析（ＰＬＳ⁃ＰＭ）使用 Ｒ 软件 ｐｌｓｐｍ 和 ｖｅｇａｎ 包进行，基于理论假设优化模型，通
过标准化处理消除了变量之间的量纲差异，使用 ｓｃａｌｅ（）函数将所有变量转换为均值为 ０、标准差为 １，以路径

系数显著性（Ｐ＜０．０５）和模型拟合优度为依据优化模型［２８］。 本研究中所使用的 Ｒ 软件为 ４．３．３ 版本。

２　 结果

２．１　 土壤理化性质和植物多样性

Ｍａｎｎ⁃Ｗｈｉｔｎｅｙ Ｕ 检验结果显示（表 １），华山松林与锐齿槲栎林在土壤理化性质和植物多样性方面存在显

著差异，其中华山松林的土壤 ｐＨ、全磷含量、速效磷水平和植物物种丰富度指数等均显著高于锐齿槲栎林

（Ｐ＜０．０５）。

表 １　 不同植被类型的土壤理化性质和植物多样性指数

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｎｄ ｐｌａｎｔ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｉｃｅｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｔｙｐｅｓ

环境因子
Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒ

华山松林
Ｐｉｎｕｓ ａｒｍａｎｄｉｉ Ｆｏｒｅｓｔ

锐齿槲栎林
Ｑｕｅｒｃｕｓ ａｌｉｅｎａ ｖａｒ． Ａｃｕｔｅｓｅｒｒａｔａ Ｆｏｒｅｓｔ Ｐ

土壤 ｐＨ Ｓｏｉｌ ｐＨ ６．４４±０．２９ ６．０１±０．２８ ０．００１

全氮 Ｔｏｔａｌ Ｎｉｔｒｏｇｅｎ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ４．１１±１．４０ ３．３１±０．６０ ０．３１５

全磷 Ｔｏｔａｌ Ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ０．７９±０．２３ ０．４３±０．１１ ＜０．００１

全钾 Ｔｏｔａｌ Ｐｏｔａｓｓｉｕｍ ／ （ｇ ／ ｋｇ） １９．７１±３．６８ １９．７４±４．８０ ０．５７９

速效钾 Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｐｏｔａｓｓｉｕｍ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） １７５．７７±４６．４８ １７８．７３±５２．７３ ０．９７１

速效磷 Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） ９．３６±４．０２ ４．２８±１．５４ ０．００１

土壤有机碳 Ｓｏｉｌ Ｏｒｇａｎｉｃ Ｃａｒｂｏｎ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ４３．３８±１４．７９ ３２．３８±４．９５ ０．１４３

植物物种丰富度 Ｐｌａｎｔ Ｒｉｃｈｎｅｓｓ ３０．２０±８．０１ ２２．３０±６．２２ ０．０２４

植物 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数 Ｐｌａｎｔ Ｓｈａｎｎｏｎ Ｉｎｄｅｘ ２．７０±０．２６ ２．４４±０．３５ ０．１２３
　 　 环境因子数据的表示形式为平均值±标准误（ｎ＝ １０）

２．２　 土壤微生物群落组成和多样性

各个样品测序获得的细菌序列数为 ３５１６５—５２６３８，按照 ３３０００ 的值重新取样共鉴定出 ２３６０４ 个细菌

ＡＳＶｓ，分属于 ２７ 个门。 两种植被类型的土壤细菌优势菌门组成基本一致， 主要包括假单胞菌门

（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｄｏｔａ）、酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ）、放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｏｔａ）、芽孢杆菌门（Ｂａｃｉｌｌｏｔａ）、未分类的

菌门（Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ）、疣微菌门（Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ）、拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ）、芽单胞菌门（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｏｔａ）、
绿弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｏｔａ）和浮霉菌门（Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｏｔａ），这些菌门的相对丰度在华山松林和锐齿槲栎林中分别
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占细菌总序列的 ９８．４１％和 ９８．９８％（图 １）。
各个样品测序获得的真菌测序数为 ３００３７—６７２７５，按照 ２６０００ 的值重新取样共鉴定得到 １５３３８ 个真菌

ＡＳＶｓ，分属于 １６ 个真菌门。 两种植被类型的土壤真菌优势菌门组成也基本一致，主要包括子囊菌门

（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）、担子菌门（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）、毛霉菌门（Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ）、罗兹菌门（Ｒｏｚｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ）和未分类的

菌门，这些真菌门在华山松林和锐齿槲栎林中的相对丰度分别占真菌总序列的 ９９．２６％和 ９９．０５％（图 １）。
通过 Ｌｅｆｓｅ 分析鉴定了土壤细菌在不同植被类型间具有显著差异的门（图 １）。 在细菌门水平上，华山松

林中的芽孢杆菌门和放线菌门的相对丰度均显著高于锐齿槲栎林（Ｐ ＝ ０．００３；Ｐ ＝ ０．００３），而锐齿槲栎林中的

酸杆菌门的相对丰度显著高于华山松林（Ｐ＝ ０．００８）。 在真菌中门水平，华山松林中的子囊菌门相对丰度显著

高于锐齿槲栎林（Ｐ＝ ０．００１），而锐齿槲栎林中的担子菌门相对丰度显著高于华山松林（Ｐ＝ ０．００１）。

图 １　 不同植被类型下土壤微生物的门水平相对丰度堆积图及 ＬＤＡ 得分直方图

Ｆｉｇ．１　 Ｓｔａｃｋｅｄ ｂａｒ ｐｌｏｔｓ ｏｆ ｐｈｙｌｕｍ⁃ｌｅｖｅｌ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｎｄ ｈｉｓｔｏｇｒａｍｓ ｏｆ ＬＤＡ ｓｃｏｒｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ａｃｒｏｓｓ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ

ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｔｙｐｅｓ

Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｄｏｔ：假单胞菌门； Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ：酸杆菌门； Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｏｔａ：放线菌门； Ｂａｃｉｌｌｏｔａ：芽孢杆菌门； Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ：未分类的菌门；

Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ：疣微菌门；Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｏｔａ：绿弯菌门； Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｏｔａ：浮霉菌门； Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ：拟杆菌门； Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｏｔａ：芽单胞菌门；

Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ：子囊菌门；Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ：担子菌门；Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ：毛霉菌门；Ｒｏｚｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ：罗兹菌门；ＬＡＤ：线性判别分析 Ｌｉｎｅａｒ ｄｉｓｃｒｉｍｉｎａｎｔ

ａｎａｌｙｓｉｓ；ＬＤＡ： 线性判别分析

土壤微生物的 ａｌｐｈａ 多样性指数比较结果表明（图 ２），华山松林与锐齿槲栎林的土壤细菌 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数

与物种丰富度无显著差异，但是华山松林土壤真菌 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数显著高于锐齿槲栎林（Ｐ＜０．０５）。 ＰＣｏＡ 结果

显示（图 ２），不同植被类型的土壤微生物群落存在明显分离。 基于 Ｂｒａｙ⁃Ｃｕｒｔｉｓ 距离的不相似度分析结果也表

明（表 ２），华山松林与锐齿槲栎林土壤微生物细菌与真菌群落之间存在显著差异（Ｐ＜０．００１）。

６４８４ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４５ 卷　
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图 ２　 不同植被类型下微生物的 Ａｌｐｈａ 多样性指数箱线图及 ＰＣｏＡ 分析

Ｆｉｇ．２　 Ｂｏｘｐｌｏｔｓ ｏｆ ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｉｃｅｓ ａｎｄ ＰＣｏＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ａｃｒｏｓｓ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｔｙｐｅｓ

ＰＣｏＡ：主坐标分析

表 ２　 不同植被类型土壤细菌与真菌基于 Ｂｒａｙ⁃ｃｕｔｉｓ距离的不相似度分析结果

Ｔａｂｌｅ ２　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ Ｂｒａｙ⁃ｃｕｒｔｉｓ ｄｉｓｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｔｙｐｅｓ

微生物类别
Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃａｔｅｇｏｒｙ

多响应置换过程分析 ＭＲＰＰ 组间差别分析 ＡＮＯＳＩＭ 多元方差分析 ＰＥＲＭＡＮＯＶＡ

δ Ｐ Ｒ Ｐ Ｆ Ｐ
细菌 Ｂａｃｔｉｒｉａｌ ０．５７ ０．００１ ０．７８ ０．００１ １１．２３ ０．００１
真菌 Ｆｕｎｇｉ ０．８１ ０．００１ ０．８６ ０．００１ ４．３６ ０．００１

ＭＲＰＰ：多响应置换过程分析 Ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｐｅｒｍｕｔａｔｉｏｎ ｐｒｏｃｅｄｕｒｅ；ＡＮＯＳＩＭ：组间差别分析 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｉｅｓ；ＰＥＲＭＡＮＯＶＡ：多元方差分析

Ｐｅｒｍｕｔａｔｉｏｎａｌ ｍｕｌｔｉｖａｒｉａｔｅａｎａｌｖｓｉｓ ｏｆ ｖａｒｉａｎｃｅ；δ、Ｒ、Ｆ 分别表示多响应置换过程分析、组间差别分析和多元方差分析的相关性值

２．３　 土壤微生物功能预测分析

通过 Ｆａｐｒｏｔａｘ 进行土壤细菌功能预测共得到 ３８ 个细菌功能类群（图 ３），两种植被类型的主要功能群均

为化能异养 （ Ｃｈｅｍｏｈｅｔｅｒｏｔｒｏｐｈｙ）、好氧化能异养型 （ Ａｅｒｏｂｉｃ ｃｈｅｍｏｈｅｔｅｒｏｔｒｏｐｈｙ） 和固氮作用型 （ Ｎｉｔｒｏｇｅｎ
ｆｉｘａｔｉｏｎ），三个主要功能群的相对丰度在华山松林依次为 ４０．４２％、３９．１７％和 ７．３６％，在锐齿槲栎林中依次为

３５．２２％、３４．５３％和 １６．９５％。
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通过 ＦＵＮｇｕｉｌｄ 对土壤真菌功能进行预测，共识别出 ７６ 个功能类群（图 ３）。 在华山松林中，主要的真菌

功能群包括未定义腐生菌（Ｕｎｄｅｆｉｎｅｄ ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ）、植物腐生菌（Ｐｌａｎｔ ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ）、木材腐生菌和外生菌根，相
对丰度依次为 ２２． ００％、２０． ６１％、１４． ８９％和 １１． ８７％。 在锐齿槲栎林中，外生菌根的相对丰度明显最高为

４９．６９％，其次是未定义腐生菌和内生菌，相对丰度为 ２４．０１％和 ８．２１％。

图 ３　 不同植被类型土壤微生物功能类群相对丰度气泡图

Ｆｉｇ．３　 Ｂｕｂｂｌｅ ｐｌｏｔｓ ｏｆ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｒｏｕｐ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ａｃｒｏｓｓ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｔｙｐｅｓ
Ａｅｒｏｂｉｃ＿ｎｉｔｒｉｔｅ＿ｏｘｉｄａｔｉｏｎ：好氧亚硝酸盐氧化；Ｐｈｏｔｏｈｅｔｅｒｏｔｒｏｐｈｙ：光能异养型；Ｎｉｔｒｏｇｅｎ＿ｒｅｓｐｉｒａｔｉｏｎ：氮呼吸型；Ｎｉｔｒａｔｅ＿ｒｅｓｐｉｒａｔｉｏｎ：硝酸盐呼吸型；
Ｎｉｔｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ：硝化作用型；Ｐｈｏｔｏｔｒｏｐｈｙ：光营养型；Ｎｉｔｒａｔｅ＿ｒｅｄｕｃｔｉｏｎ：硝酸还原；Ｎｉｔｒｏｇｅｎ＿ｆｉｘａｔｉｏｎ：固氮作用型；Ａｅｒｏｂｉｃ＿ｃｈｅｍｏｈｅｔｅｒｏｔｒｏｐｈｙ：好氧化

能异养型；Ｃｈｅｍｏｈｅｔｅｒｏｔｒｏｐｈｙ：化能异养型；Ｅｒｉｃｏｉｄ＿ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ：外生菌根；Ａｎｉｍａｌ＿ｐａｔｈｏｇｅｎ：动物病原菌；Ｅｐｉｐｈｙｔｅ：附生植物；Ｄｕｎｇ＿ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ：
粪便腐生菌；Ａｎｉｍａｌ＿ｐａｒａｓｉｔｅ：动物寄生菌；Ｆｕｎｇａｌ＿ｐａｒａｓｉｔｅ：真菌寄生菌；Ｕｎｄｅｆｉｎｅｄ＿ｓｙｍｂｉｏｔｒｏｐｈ：未定义的共生菌；Ｐｌａｎｔ＿ｐａｔｈｏｇｅｎ：植物病原菌；
Ｗｏｏｄ＿ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ：木材腐生菌；Ｅｎｄｏｐｈｙｔｅ：内生菌根；Ｐｌａｎｔ＿ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ：植物腐生菌；Ｕｎｄｅｆｉｎｅｄ＿ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ：未定义腐生菌；Ｅｃｔｏｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ：外生

菌根

进一步通过 ＳＴＡＭＰ 分析发现，不同植被类型的细菌与真菌功能群的相对丰度存在显著差异（图 ４）。 在

细菌功能类群中，华山松林中化能异养型、好氧化能异养型和尿素分解型（Ｕｒｅｏｌｙｓｉｓ）的相对丰度显著高于锐

齿槲栎林（Ｐ＜０．００１），而固氮功能群相对丰度显著低于锐齿槲栎林（Ｐ＜０．００１）；真菌功能类群中，华山松林中

植物腐生菌和木材腐生菌的相对丰度显著高于锐齿槲栎林（Ｐ＜０．００１），而外生菌根的相对丰度则显著低于锐

齿槲栎林（Ｐ＜０．００１）。 因此，华山松林表现出以腐生功能群为主，而锐齿槲栎林则主要由共生功能群主导。
２．４　 土壤微生物的分子生态网络分析

土壤微生物分子生态网络分析结果显示（表 ３），锐齿槲栎林的细菌和真菌网络节点数分别为 ６６１ 和 １７６，
较华山松林高出 ５６．１３％和 １７．０５％。 细菌和真菌网络的连接数分别为 ２４４９６ 和 １９９６，分别高出 ６３．８６％和

１９．６１％。 锐齿槲栎的细菌和真菌平均度数分别为 ６１．０５ 和 １７．７９，较华山松林高出 １７．６３％和 ３．１０％。 此外，锐
齿槲栎的细菌模块数量高于华山松林，细菌与真菌的模块度分别高出 ２８．５７％和 ２３．７１％。 因此，锐齿槲栎林

的土壤微生物生态网络表现出比华山松林更复杂的网络结构。
２．５　 土壤微生物群落结构的主要影响因子

通过 ｐａｒｔｉａｌ Ｍａｎｔｅｌ 分析了土壤理化性质和植物多样性等环境因子对土壤细菌和真菌群落结构的影响（图
５）。 结果表明，土壤 ｐＨ、全磷、速效磷、有机碳、植物物种丰富度与土壤细菌群落结构的相关性显著（Ｐ＜
０．０５），速效磷与土壤细菌群落结构的相关性最高（Ｒ ＝ ０．３４４，Ｐ ＝ ０．００１），其次是植物物种丰富度（Ｒ ＝ ０．３２３，
Ｐ＝ ００３）；土壤 ｐＨ、全磷、全钾、植物物种丰富度、植物 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数与土壤真菌群落结构相关性显著（Ｐ＜
０．０５），其中植物 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数与土壤真菌群落结构的相关性最高（Ｒ＝ ０．２８７，Ｐ＝ ０．００５），其次为植物物种丰富

度（Ｒ＝ ０．２６７，Ｐ＝ ０．００６）。
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图 ４　 不同植被类型土壤微生物功能类群相对丰度差异分析

Ｆｉｇ．４　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｒｏｕｐｓ ａｃｒｏｓｓ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｔｙｐｅｓ

Ｃｈｅｍｏｈｅｔｅｒｏｔｒｏｐｈｙ：化能异养型；Ａｅｒｏｂｉｃ ｃｈｅｍｏｈｅｔｅｒｏｔｒｏｐｈｙ：好氧化能异养型；Ｕｒｅｏｌｙｓｉｓ：尿素分解型；Ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｆｉｘａｔｉｏｎ：固氮作用型； Ｐｌａｎｔ

ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ：植物腐生菌；Ｗｏｏｄ ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ：木材腐生菌；Ｅｃｔｏｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ：外生菌根

表 ３　 不同植被类型土壤微生物分子网络分析

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｎｅｔｗｏｒｋｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｔｙｐｅｓ

拓扑指数
Ｔｏｐｏｌｏｇｉｃａｌ ｉｎｄｅｘ

细菌 Ｂａｃｔｅｒｉａ 真菌 Ｆｕｎｇｉ

华山松林
Ｐｉｎｕｓ ａｒｍａｎｄｉｉ Ｆｏｒｅｓｔ

锐齿槲栎林
Ｑｕｅｒｃｕｓ ａｌｉｅｎａ ｖａｒ．
Ａｃｕｔｅｓｅｒｒａｔａ Ｆｏｒｅｓｔ

华山松林
Ｐｉｎｕｓ ａｒｍａｎｄｉｉ Ｆｏｒｅｓｔ

锐齿槲栎林
Ｑｕｅｒｃｕｓ ａｌｉｅｎａ ｖａｒ．
Ａｃｕｔｅｓｅｒｒａｔａ Ｆｏｒｅｓｔ

总结点数 Ｔｏｔａｌ ｎｏｄｅｓ ２９０ ６６１ １４６ １７６

总连接数 Ｔｏｔａｌ ｌｉｎｋｓ ８８５２ ２４４９６ １２９９ １６１６

平均度数 Ａｖｅｒａｇｅ ｄｅｇｒｅｅ ６１．０５ ７４．１２ １７．７９ １８．３６

模块数 Ｍｏｄｕｌｅ ３ ４ ４ ４

模块度 Ｍｏｄｕｌａｒｉｔｙ ０．１５ ０．２１ ０．２７ ０．３５

Ｐａｒｔｉａｌ Ｍａｎｔｅｌ 分析环境因子对土壤细菌和真菌功能群的影响（图 ５），土壤 ｐＨ、全磷、速效磷、有机碳以及

植物物种丰富度与细菌功能群显著相关，其中土壤 ｐＨ 与土壤细菌功能群相关性最高（Ｒ ＝ ０．４４２，Ｐ ＝ ０．００１），
其次为速效磷（Ｒ＝ ０．４０１，Ｐ＝ ０．００１）；土壤 ｐＨ、全氮、全磷、速效磷以及有机碳与真菌功能群相关性显著，其中

土壤 ｐＨ 与土壤真菌功能群相关性最高（Ｒ＝ ０．３３４，Ｐ＝ ０．００２），其次为有机碳（Ｒ＝ ０．３１９，Ｐ＝ ０．００３）。
ＰＬＳ⁃ＰＭ 分析解释细菌多样性 ８０％的变化和真菌多样性 ４３％的变化，模型拟合度为 ０．６５（图 ６）。 在该模

型中，土壤 ｐＨ 变化对细菌和真菌的多样性无直接影响，但通过影响土壤养分，其中土壤养分包括速效磷、总
磷、总钾和有机碳（λ＝ ０．４２，Ｐ＜０．００１），间接影响真菌 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、物种丰富度指数（λ ＝ ０．４３，Ｐ＜０．０５）和植

物 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数与物种丰富度指数（λ＝ ０．９６，Ｐ＜０．００１）。 此外，土壤 ｐＨ 还通过植物 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和物种丰富

度指数间接影响 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数与物种丰富度指数（λ＝ １．０４，Ｐ＜０．００１）。
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图 ５　 不同环境因子与土壤微生物群落结构和功能群的相关性分析

Ｆｉｇ．５　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｒｏｕｐｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

ｐＨ：土壤 ｐＨ；ＴＮ：全氮 Ｔｏｔａｌ Ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＴＰ：全磷 Ｔｏｔａｌ Ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；ＴＫ：全钾 Ｔｏｔａｌ Ｐｏｔａｓｓｉｕｍ；ＡＫ：速效钾 Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｐｏｔａｓｓｉｕｍ；ＡＰ：速效磷 Ａｖａｉｌａｂｌｅ

Ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；ＳＯＣ：土壤有机碳 Ｓｏｉｌ Ｏｒｇａｎｉｃ Ｃａｒｂｏｎ；Ｂａｃｔｅｒｉａ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ：细菌群落；Ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ：真菌群落；Ｂａｃｔｅｒｉａ ｆｕｎｃｔｉｏｎ：细菌功能群；

Ｆｕｎｇａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎ：真菌功能群

图 ６　 ｐＨ 对土壤微生物 ａｌｐｈａ 多样性的偏最小二乘路径模型（ＰＬＳ⁃ＰＭ）分析

Ｆｉｇ．６　 ＰＬＳ⁃ＰＭ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｐＨ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

箭头的宽度表示标准化效应的强度；箭头上的数值表示路径系数，∗代表相关性水平：∗∗∗Ｐ＜０．００１，∗Ｐ＜０．０５；蓝色和红色线条分别表示

正效应和负效应；Ｒ２ 值表示解释的方差比例；ＧＯＦ：拟合优度 Ｇｏｏｄｎｅｓｓ ｏｆ Ｆｉｔ；ｐＨ：土壤 ｐＨ；ＡＰ：速效磷 Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；ＴＰ：全磷 Ｔｏｔａｌ

Ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；ＴＫ：全钾 Ｔｏｔａｌ Ｐｏｔａｓｓｉｕｍ；ＳＯＣ：土壤有机碳 Ｓｏｉｌ Ｏｒｇａｎｉｃ Ｃａｒｂｏｎ

３　 讨论

大量研究表明土壤假单胞菌门、酸杆菌门和放线菌门等细菌门类的生态位较宽，能适应多种森林环

境［２９—３２］，本研究在华山松林和锐齿槲栎林土壤中检测到的主要细菌类群均与已有研究相似。 研究中检测到

土壤真菌优势类群包括担子菌门、子囊菌门、毛霉菌门和罗兹菌门等，该结果与盛玉钰等对神农架以及黄艳等

对三江平原不同植被类型土壤真菌群落的研究相似［３１，３３］，这些结果表明土壤微生物优势菌门对植被类型及

土壤环境变化具有较强的适应性。 然而，不同植被类型下，凋落物和根系分泌物的差异会导致土壤微生物相

对丰度的变化［１４—１５］。 已有研究表明酸杆菌门具有嗜酸性，并在低营养环境中具备更强的吸收和代谢营养物
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质的能力［８］，本研究中锐齿槲栎林土壤 ｐＨ、全磷含量和速效磷水平相对较低（Ｐ＜０．０５），一定程度上说明锐齿

槲栎林相较于华山松林的土壤相对贫瘠，而酸杆菌门在锐齿槲栎林中也具有较高的相对丰度。 与酸杆菌门相

反，华山松林土壤中的芽孢杆菌门和放线菌门的相对丰度显著更高（Ｐ ＝ ０．００３），能够将有机物转化为简单化

合物并形成腐殖质，从而提高土壤肥力［３４—３５］。 因此，华山松林细菌群落分解有机质的能力可能大于锐齿槲栎

林。 真菌群落中，锐齿槲栎林中担子菌门的相对丰度显著高于华山松林（Ｐ ＝ ０．００１），而华山松林子囊菌门相

对丰度显著更高，这可能与子囊菌门与担子菌门有强烈的竞争性有关［３６］，子囊菌门偏腐生，具有较强的有机

质降解能力，在土壤营养较丰富的华山松林中，子囊菌门可能占据了更多的生态位，表现出较高的相对丰度。
另一方面，外生菌根真菌多为担子菌门，偏好与植物根系共生［３７］，锐齿槲栎林土壤中的真菌群落可能与植物

之间的共生关系更为紧密。
在本研究中，两种植被类型的细菌群落 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和丰富度指数无显著差异，细菌的 ａｌｐｈａ 多样性通常

受到降水等气候因素的影响，降水通过改变土壤含水量进而影响土壤中的可溶性养分和微生物活性［３８］。 这

可能是因为所选样地位于相似的海拔和气候条件下，植被类型对细菌多样性的影响较小。 相比之下，真菌往

往表现出对植物的偏好性，并与植物多样性密切相关［３９］。 华山松林土壤真菌的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和植物丰富度

显著高于锐齿槲栎林土壤（Ｐ＜０．０５），丰富的植物根系分泌物、枯枝落叶以及土壤养分为真菌提供了丰富的营

养来源，进而促进了真菌群落 ａｌｐｈａ 多样性的提升［３１，３３］。
土壤中的细菌功能群在生物地球化学循环中发挥着关键作用。 不同植被类型下，土壤细菌功能群相对丰

度存在差异［４０］。 在本研究中，华山松林中的化能异养型和好氧化能异养型的功能群相对丰度显著高于锐齿

槲栎林（Ｐ＜０．００１），这些细菌依赖有机物氧化来获取碳源和营养元素［４１］，因此，在养分更充足的华山松林更

能维持其生长和代谢活动。 固氮功能群将大气中的氮气转化为植物和土壤微生物可利用的有机态氮，对维持

土壤肥力和促进植物生长方面至关重要［４２］，我们推测锐齿槲栎林可能具有更强的氮循环能力，有助于为植物

和微生物提供了更丰富的氮源。 真菌群落功能预测分析发现，在华山松林地中植物腐生菌和木材腐生菌的相

对丰度显著高于锐齿槲栎林地（Ｐ＜０．００１），华山松林土壤养分也较为丰富，这表明华山松林中丰富的腐生功

能群促进了有机物的分解［４３］，从而提高了土壤养分含量。 而锐齿槲栎林外生菌根相对丰度显著更高（Ｐ＜
０．００１），Ｚｈａｏ 等发现阔叶林的土壤共生真菌的相对丰度显著高于针叶林［４４］。 在土壤养分贫瘠的情况下，植物

对养分的吸收更依赖菌根真菌的作用［４５］，这可能是锐齿槲栎林外生菌根丰度较高的原因。
微生物分子网络分析不仅可以表示群落内的相互作用，还可以用于评价目标群落的复杂性［４６］。 在本研

究中，锐齿槲栎林总节点数、总连接数、平均度数和模块化均高于华山松林，这反映了锐齿槲栎林的微生物群

落的相互作用关系更复杂和稳定［４７］。 通常，较高的植物和微生物多样性伴随更强的微生物相互作用［４８—４９］，
本研究中华山松林的植物物种丰富度和真菌 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数更高，但锐齿槲栎林的微生物网络复杂性却更高。
Ｔｕ 等在比较热带雨林和温带雨林土壤微生物网络时发现，较高的微生物 ａｌｐｈａ 多样性并不一定意味着更复杂

的微生物网络［５０］，这与本研究结果一致。 从物种－能量关系理论的角度看，这可能是华山松林更高的植物物

种丰富度和丰富的土壤养分为微生物提供了更多样化的能量来源，减少了复杂的物种间相互作用来维持生态

平衡［５１］。 此外，微生物相互作用通常通过功能或代谢偏好进行选择，较高的多样性可能带来更高的功能冗

余［５２］。 这为微生物物种之间的相互作用提供了更多选择，进而网络结构更为简单。
在不同植被条件下，影响土壤微生物群落组成的因素各异。 磷是土壤中最难利用的营养元素之一［５３］，并

一定程度上影响土壤细菌群落，较高的磷含量有助于维持更高的土壤细菌生物多样性［５４］。 本研究中速效磷

是土壤细菌群落最大的影响因子（Ｒ＝ ０．３４４２，Ｐ＝ ０．００１），全磷也与细菌群落显著相关（Ｐ＜０．０１）。 此外，总磷

含量约为速效磷含量的 １００ 倍，表明速效磷可能限制了土壤细菌群落的定殖与构建。 尽管 ｐＨ 被认为是影响

土壤微生物的关键因素［３２—３３］，在中性 ｐＨ 条件下，大多数微生物都处于其最佳生长范围［５５］。 本研究中华山松

林土壤的 ｐＨ 平均为偏中性，在偏中性的 ｐＨ 范围下速效磷可能成为影响不同植被类型土壤微生物群落的关

键因素。 而真菌群落生存更依赖于植物根系分泌物和复杂有机质，表现出更强的植物⁃微生物相关性［３９］。 ｐＨ

１５８４　 １０ 期 　 　 　 李劲　 等：神农架国家公园不同植被类型土壤微生物群落结构及功能 　
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可能是通过影响土壤养分和植物 ａｌｐｈａ 多样性来间接影响微生物群落，ＰＬＳ⁃ＳＥＭ 模型进一步验证了这一假

设，结果表明，ｐＨ 通过调节速效磷、总磷和总氮等土壤养分影响植物 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和物种丰富度（Ｐ＜０．００１），
进而间接调节细菌和真菌的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和物种丰富度（Ｐ＜０．００１）。 此外，土壤 ｐＨ 被确定为导致华山松林

与锐齿槲栎林土壤细菌和真菌功能群显著差异的最主要的因素（Ｐ＜０．００１），这一结果与 Ｇｕｏ 等人的研究一

致，他们指出 ｐＨ 是影响土壤微生物功能群的关键因素［５６］。 因此，土壤 ｐＨ 不仅通过调节土壤养分和植物

ａｌｐｈａ 多样性影响微生物 ａｌｐｈａ 多样性，还在不同植被类型的微生物群落功能差异中起着关键作用。

４　 结论

本研究利用高通量测序技术研究植被类型对土壤微生物群落结构和功能的影响。 结果显示，华山松林的

土壤 ｐＨ、全磷含量、速效磷水平、真菌 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和植物物种丰富度显著高于锐齿槲栎林，且两种植被类型

的土壤微生物群落结构存在显著差异。 在门水平上，两种植被类型的细菌群落中，芽孢杆菌门、放线菌门和酸

杆菌门的相对丰度存在显著差异；真菌群落中，子囊菌门和担子菌门的相对丰度亦存在显著差异。 此外，两种

植被类型微生物功能预测结果显示，细菌群落中的化能异养型、好氧化能异养型、尿素分解型和固氮功能群的

相对丰度显著不同，真菌群落中的植物腐生菌、木材腐生菌和外生菌根的相对丰度也显著不同。 分子网络分

析结果表明，锐齿槲栎林中细菌与真菌群落的相互作用更为复杂且稳定。 多元统计分析表明，速效磷是影响

土壤细菌群落的关键因素，而植物多样性对土壤真菌群落的影响最大；土壤 ｐＨ 则对微生物功能群的影响最

为显著。 与微生物群落相比，土壤微生物功能群对土壤 ｐＨ 变化更加敏感，且 ｐＨ 通过调节土壤养分间接影响

植物 ａｌｐｈａ 多样性，从而进一步调节微生物 ａｌｐｈａ 多样性。 本研究为理解不同植被类型下土壤微生物群落结

构和生态功能提供了重要理论依据。

参考文献（Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓ）：

［ １ ］　 Ｄｅｌｇａｄｏ⁃Ｂａｑｕｅｒｉｚｏ Ｍ， Ｒｅｉｃｈ Ｐ Ｂ， Ｔｒｉｖｅｄｉ Ｃ， Ｅｌｄｒｉｄｇｅ Ｄ Ｊ， Ａｂａｄｅｓ Ｓ， Ａｌｆａｒｏ Ｆ Ｄ， Ｂａｓｔｉｄａ Ｆ， Ｂｅｒｈｅ Ａ Ａ， Ｃｕｔｌｅｒ Ｎ Ａ， Ｇａｌｌａｒｄｏ Ａ， Ｇａｒｃíａ⁃

Ｖｅｌáｚｑｕｅｚ Ｌ， Ｈａｒｔ Ｓ Ｃ， Ｈａｙｅｓ Ｐ Ｅ， Ｈｅ Ｊ Ｚ， Ｈｓｅｕ Ｚ Ｙ， Ｈｕ Ｈ Ｗ， Ｋｉｒｃｈｍａｉｒ Ｍ， Ｎｅｕｈａｕｓｅｒ Ｓ， Ｐéｒｅｚ Ｃ Ａ， Ｒｅｅｄ Ｓ Ｃ， Ｓａｎｔｏｓ Ｆ， Ｓｕｌｌｉｖａｎ Ｂ Ｗ，

Ｔｒｉｖｅｄｉ Ｐ， Ｗａｎｇ Ｊ Ｔ， Ｗｅｂｅｒ⁃Ｇｒｕｌｌｏｎ Ｌ， Ｗｉｌｌｉａｍｓ Ｍ Ａ， Ｓｉｎｇｈ Ｂ Ｋ． Ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｅｌｅｍｅｎｔｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｄｒｉｖｅ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ ａｃｒｏｓｓ ｂｉｏｍｅｓ．

Ｎａｔｕｒｅ Ｅｃｏｌｏｇｙ ＆ Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ， ２０２０， ４（２）： ２１０⁃２２０．

［ ２ ］ 　 Ｃａｓｔｌｅ Ｓ Ｃ， Ｎｅｍｅｒｇｕｔ Ｄ Ｒ， Ｇｒａｎｄｙ Ａ Ｓ， Ｌｅｆｆ Ｊ Ｗ， Ｇｒａｈａｍ Ｅ Ｂ， Ｈｏｏｄ Ｅ， Ｓｃｈｍｉｄｔ Ｓ Ｋ， Ｗｉｃｋｉｎｇｓ Ｋ， Ｃｌｅｖｅｌａｎｄ Ｃ Ｃ． Ｂｉｏｇｅｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｄｒｉｖｅｒｓ ｏｆ

ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｎｖｅｒｇｅｎｃｅ ａｃｒｏｓｓ ａｃｔｉｖｅｌｙ ｒｅｔｒｅａｔｉｎｇ ｇｌａｃｉｅｒｓ． Ｓｏｉｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ， ２０１６， １０１： ７４⁃８４．

［ ３ ］ 　 Ｊａｇａｄａｍｍａ Ｓ， Ｍａｙｅｓ Ｍ Ａ， Ｓｔｅｉｎｗｅｇ Ｊ Ｍ， Ｓｃｈａｅｆｆｅｒ Ｓ Ｍ． Ｓｕｂｓｔｒａｔｅ ｑｕａｌｉｔｙ ａｌｔｅｒｓ ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｍｉｎｅｒａｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ａｄｄｅｄ ｓｕｂｓｔｒａｔｅ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ

ｃａｒｂｏｎ． Ｂｉｏｇｅｏｓｃｉｅｎｃｅｓ， ２０１４， １１（１７）： ４６６５⁃４６７８．

［ ４ ］ 　 Ｌｉ Ｙ， Ｗｕ Ｊ Ｓ， Ｓｈｅｎ Ｊ Ｌ， Ｌｉｕ Ｓ Ｌ， Ｗａｎｇ Ｃ， Ｃｈｅｎ Ｄ， Ｈｕａｎｇ Ｔ Ｐ， Ｚｈａｎｇ Ｊ Ｂ． Ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ Ｃ： Ｎ ｒａｔｉｏ ｉｓ ａ ｒｏｂｕｓｔ ｉｎｄｉｃａｔｏｒ ｏｆ ｓｏｉｌ ｐｒｏｄｕｃｔｉｖｉｔｙ ｆｏｒ

ｐａｄｄｙ ｆｉｅｌｄｓ． Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ Ｒｅｐｏｒｔｓ， ２０１６， ６： ３５２６６．

［ ５ ］ 　 Ｓｕｎ Ｈ， Ｔｅｒｈｏｎｅｎ Ｅ， Ｋｏｓｋｉｎｅｎ Ｋ， Ｐａｕｌｉｎ Ｌ， Ｋａｓａｎｅｎ Ｒ， Ａｓｉｅｇｂｕ Ｆ Ｏ． Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｌｏｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｅａｔ ｓｏｉｌｓ ｉｎ

ｂｏｒｅａｌ ｆｏｒｅｓｔ． Ａｐｐｌｉｅｄ Ｓｏｉｌ Ｅｃｏｌｏｇｙ， ２０１４， ７４： ３７⁃４５．

［ ６ ］ 　 Ｔｈｏｍｐｓｏｎ Ｌ Ｒ， Ｓａｎｄｅｒｓ Ｊ Ｇ， ＭｃＤｏｎａｌｄ Ｄ， Ａｍｉｒ Ａ， Ｌａｄａｕ Ｊ， Ｌｏｃｅｙ Ｋ Ｊ， Ｐｒｉｌｌ Ｒ Ｊ， Ｔｒｉｐａｔｈｉ Ａ， Ｇｉｂｂｏｎｓ Ｓ Ｍ， Ａｃｋｅｒｍａｎｎ Ｇ， Ｎａｖａｓ⁃Ｍｏｌｉｎａ Ｊ Ａ，

Ｊａｎｓｓｅｎ Ｓ， Ｋｏｐｙｌｏｖａ Ｅ， Ｖáｚｑｕｅｚ⁃Ｂａｅｚａ Ｙ， Ｇｏｎｚáｌｅｚ Ａ， Ｍｏｒｔｏｎ Ｊ Ｔ， Ｍｉｒａｒａｂ Ｓ， Ｘｕ Ｚ Ｚ， Ｊｉａｎｇ Ｌ Ｊ， Ｈａｒｏｏｎ Ｍ Ｆ， Ｋａｎｂａｒ Ｊ， Ｚｈｕ Ｑ Ｙ， Ｓｏｎｇ Ｓ Ｊ，

Ｋｏｓｃｉｏｌｅｋ Ｔ， Ｂｏｋｕｌｉｃｈ Ｎ Ａ， Ｌｅｆｌｅｒ Ｊ， Ｂｒｉｓｌａｗｎ Ｃ Ｊ， Ｈｕｍｐｈｒｅｙ Ｇ， Ｏｗｅｎｓ Ｓ Ｍ， Ｈａｍｐｔｏｎ⁃Ｍａｒｃｅｌｌ Ｊ， Ｂｅｒｇ⁃Ｌｙｏｎｓ Ｄ， ＭｃＫｅｎｚｉｅ Ｖ， Ｆｉｅｒｅｒ Ｎ，

Ｆｕｈｒｍａｎ Ｊ Ａ， Ｃｌａｕｓｅｔ Ａ， Ｓｔｅｖｅｎｓ Ｒ Ｌ， Ｓｈａｄｅ Ａ， Ｐｏｌｌａｒｄ Ｋ Ｓ， Ｇｏｏｄｗｉｎ Ｋ Ｄ， Ｊａｎｓｓｏｎ Ｊ Ｋ， Ｇｉｌｂｅｒｔ Ｊ Ａ， Ｋｎｉｇｈｔ Ｒ， Ｃｏｎｓｏｒｔｉｕｍ Ｅ Ｍ Ｐ． Ａ

ｃｏｍｍｕｎａｌ ｃａｔａｌｏｇｕｅ ｒｅｖｅａｌｓ Ｅａｒｔｈ′ｓ ｍｕｌｔｉｓｃａｌｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ． Ｎａｔｕｒｅ， ２０１７， ５５１（７６８１）： ４５７⁃４６３．

［ ７ ］ 　 程智超， 杨立宾， 隋心， 张童， 王文浩， 尹伟平， 李国富， 宋福强． 黑龙江中央站黑嘴松鸡国家级自然保护区不同森林类型土壤微生物功

能多样性分析． 环境科学研究， ２０２１， ３４（５）： １１７７⁃１１８６．

［ ８ ］ 　 崔国龙， 李强峰， 高英， 刘维军， 张梅． 青海大通北川河源区典型植被土壤微生物群落结构特征及影响因素． 干旱区研究， ２０２４， ４１（７）：

１１９５⁃１２０６．

［ ９ ］ 　 Ｆａｎ Ｌ Ｊ， Ｘｕｅ Ｙ Ｗ， Ｗｕ Ｄ Ｈ， Ｘｕ Ｍ Ｃ， Ｌｉ Ａ Ｄ， Ｚｈａｎｇ Ｂ Ｘ， Ｍｏ Ｊ Ｍ， Ｚｈｅｎｇ Ｍ Ｈ． Ｌｏｎｇ⁃ｔｅｒｍ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ａｎｄ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ａｄｄｉｔｉｏｎ ｈａｖｅ ｓｔｒｏｎｇｅｒ

ｎｅｇａｔｉｖｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｒｅｓｉｄｕａｌ ｃａｒｂｏｎ ｉｎ ｓｕｂｓｏｉｌｓ ｔｈａｎ ｔｏｐｓｏｉｌｓ ｉｎ ｓｕｂｔｒｏｐｉｃａｌ ｆｏｒｅｓｔｓ． Ｇｌｏｂａｌ Ｃｈａｎｇｅ Ｂｉｏｌｏｇｙ， ２０２４， ３０（２）： ｅ１７２１０．

［１０］ 　 Ｆａｎ Ｙ Ｘ， Ｙａｎｇ Ｌ Ｍ， Ｚｈｏｎｇ Ｘ Ｊ， Ｙａｎｇ Ｚ Ｊ， Ｌｉｎ Ｙ Ｙ， Ｇｕｏ Ｊ Ｆ， Ｃｈｅｎ Ｇ Ｓ， Ｙａｎｇ Ｙ Ｓ． Ｎ ａｄｄｉｔｉｏｎ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｒｅｓｉｄｕａｌ ｃａｒｂｏｎ ｂｙ ａｌｔｅｒｉｎｇ

２５８４ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４５ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

ｓｏｉｌ Ｐ ａｖａｉｌａｂｉｌｉｔｙ ａｎｄ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｉｎ ａ ｓｕｂｔｒｏｐｉｃａｌ Ｃａｓｔａｎｏｐｓｉｓ ｆｏｒｅｓｔ． Ｇｅｏｄｅｒｍａ， ２０２０， ３７５： １１４４７０．

［１１］ 　 卢孟雅， 丁雪丽． 稻田土壤微生物残体积累对外源秸秆输入的响应研究进展． 土壤， ２０２４， ５６（１）： １０⁃１８．

［１２］ 　 朱萍， 刘文燕， 刘展航， 蒋博涵， 许嘉庆， 曲彦霖， 孙中元， 柏新富， 侯玉平． 昆嵛山常见林型土壤细菌的群落结构及多样性分析． 中山

大学学报： 自然科学版： 中英文， ２０２４， ６３（６）： １３２⁃１４０．

［１３］ 　 Ｄｅｎｇ Ｊ Ｊ， Ｚｈｏｕ Ｗ Ｍ， Ｄａｉ Ｌ Ｍ， Ｙｕａｎ Ｑ， Ｚｈｏｕ Ｌ， Ｑｉ Ｌ， Ｙｕ Ｄ Ｐ． Ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｓｈｒｕｂ ｒｅｍｏｖａｌ ｏｎ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｐｒｉｍａｒｙ ｆｏｒｅｓｔ，

ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｆｏｒｅｓｔ ａｎｄ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ ｆｏｒｅｓｔ ｏｎ Ｃｈａｎｇｂａｉ Ｍｏｕｎｔａｉｎ． Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ Ｅｃｏｌｏｇｙ， ２０２３， ８５（２）： ６４２⁃６５８．

［１４］ 　 Ｇｅｏｒｇｉｏｕ Ｋ， Ａｂｒａｍｏｆｆ Ｒ Ｚ， Ｈａｒｔｅ Ｊ， Ｒｉｌｅｙ Ｗ Ｊ， Ｔｏｒｎ Ｍ Ｓ． Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ⁃ｌｅｖｅｌ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｅｘｐｌａｉｎｓ ｓｏｉｌ ｃａｒｂｏｎ ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｔｏ ｌｏｎｇ⁃ｔｅｒｍ ｌｉｔｔｅｒ

ｍａｎｉｐｕｌａｔｉｏｎｓ． Ｎａｔｕｒｅ Ｃｏｍｍｕｎｉｃａｔｉｏｎｓ， ２０１７， ８（１）： １２２３．

［１５］ 　 Ｐｒｅｓｃｏｔｔ Ｃ Ｅ， Ｇｒａｙｓｔｏｎ Ｓ Ｊ． Ｔｒｅｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ ｏｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｌｉｔｔｅｒ ａｎｄ ｓｏｉｌ： Ｃｕｒｒｅｎｔ ｋｎｏｗｌｅｄｇｅ ａｎｄ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｎｅｅｄｓ． Ｆｏｒｅｓｔ

Ｅｃｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ， ２０１３， ３０９： １９⁃２７．

［１６］ 　 胡文杰， 崔鸿侠， 潘磊， 唐万鹏， 李欢欢， 曾静， 甘慧群． 神农架国家公园华山松退化群落生态位特征及种间关系． 西南林业大学学报：

自然科学， ２０２３， ４３（６）： ２６⁃３７．

［１７］ 　 潘磊， 庞宏东， 唐万鹏， 肖文发， 雷静品， 黄志霖， 崔鸿侠， 曾立雄． 神农架锐齿槲栎林植物区系及群落特征研究． 南京林业大学学报：

自然科学版， ２０１４， ３８（５）： ６７⁃７２．

［１８］ 　 Ｍｏｒｒｉëｎ Ｅ， Ｈａｎｎｕｌａ Ｓ Ｅ， Ｓｎｏｅｋ Ｌ Ｂ， Ｈｅｌｍｓｉｎｇ Ｎ Ｒ， Ｚｗｅｅｒｓ Ｈ， ｄｅ Ｈｏｌｌａｎｄｅｒ Ｍ， Ｓｏｔｏ Ｒ Ｌ， Ｂｏｕｆｆａｕｄ Ｍ Ｌ， Ｂｕéｅ Ｍ， Ｄｉｍｍｅｒｓ Ｗ， Ｄｕｙｔｓ Ｈ，

Ｇｅｉｓｅｎ Ｓ， Ｇｉｒｌａｎｄａ Ｍ， Ｇｒｉｆｆｉｔｈｓ Ｒ Ｉ， Ｊøｒｇｅｎｓｅｎ Ｈ Ｂ， Ｊｅｎｓｅｎ Ｊ， Ｐｌａｓｓａｒｔ Ｐ， Ｒｅｄｅｃｋｅｒ Ｄ， Ｓｃｈｍｅｌｚ Ｒ Ｍ， Ｓｃｈｍｉｄｔ Ｏ， Ｔｈｏｍｓｏｎ Ｂ Ｃ， Ｔｉｓｓｅｒａｎｔ Ｅ，

Ｕｒｏｚ Ｓ， Ｗｉｎｄｉｎｇ Ａ， Ｂａｉｌｅｙ Ｍ Ｊ， Ｂｏｎｋｏｗｓｋｉ Ｍ， Ｆａｂｅｒ Ｊ Ｈ， Ｍａｒｔｉｎ Ｆ， Ｌｅｍａｎｃｅａｕ Ｐ， ｄｅ Ｂｏｅｒ Ｗ， ｖａｎ Ｖｅｅｎ Ｊ Ａ， ｖａｎ ｄｅｒ Ｐｕｔｔｅｎ Ｗ Ｈ． Ｓｏｉｌ

ｎｅｔｗｏｒｋｓ ｂｅｃｏｍｅ ｍｏｒｅ ｃｏｎｎｅｃｔｅｄ ａｎｄ ｔａｋｅ ｕｐ ｍｏｒｅ ｃａｒｂｏｎ ａｓ ｎａｔｕｒｅ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｐｒｏｇｒｅｓｓｅｓ． Ｎａｔｕｒｅ Ｃｏｍｍｕｎｉｃａｔｉｏｎｓ， ２０１７， ８： １４３４９．

［１９］ 　 路兴慧， 臧润国， 丁易， 黄继红， 杨秀森， 周亚东． 抚育措施对热带次生林群落植物功能性状和功能多样性的影响． 生物多样性， ２０１５，

２３（０１）： ７９⁃８８．

［２０］ 　 鲍士旦． 土壤农化分析． ３ 版． 北京： 中国农业出版社， ２０００．

［２１］ 　 Ｆｅｎｇ Ｋ， Ｚｈａｎｇ Ｚ Ｊ， Ｃａｉ Ｗ Ｗ， Ｌｉｕ Ｗ Ｚ， Ｘｕ Ｍ Ｙ， Ｙｉｎ Ｈ Ｑ， Ｗａｎｇ Ａ Ｊ， Ｈｅ Ｚ Ｌ， Ｄｅｎｇ Ｙ． Ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｓｐｅｃｉｅｓ ｃｏｍｐｅｔｉｔｉｏｎ ｒｅｇｕｌａｔｅ ｔｈｅ

ｒｅｓｉｌｉｅｎｃｅ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｆｉｌｍ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ． Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｅｃｏｌｏｇｙ， ２０１７， ２６（２１）： ６１７０⁃６１８２．

［２２］ 　 Ｌｉｕ Ｃ， Ｃｕｉ Ｙ Ｍ， Ｌｉ Ｘ Ｚ， Ｙａｏ Ｍ Ｊ． Ｍｉｃｒｏｅｃｏ： ａｎ Ｒ ｐａｃｋａｇｅ ｆｏｒ ｄａｔａ ｍｉｎｉｎｇ ｉｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｅｃｏｌｏｇｙ． ＦＥＭＳ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ Ｅｃｏｌｏｇｙ， ２０２１，

９７（２）： ｆｉａａ２５５．

［２３］ 　 Ｌｏｕｃａ Ｓ， Ｐａｒｆｒｅｙ Ｌ Ｗ， Ｄｏｅｂｅｌｉ Ｍ． Ｄｅｃｏｕｐｌｉｎｇ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ａｎｄ ｔａｘｏｎｏｍｙ ｉｎ ｔｈｅ ｇｌｏｂａｌ ｏｃｅａｎ ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ． Ｓｃｉｅｎｃｅ， ２０１６， ３５３（６３０５）： １２７２⁃１２７７．

［２４］ 　 Ｎｇｕｙｅｎ Ｎ Ｈ， Ｓｏｎｇ Ｚ Ｗ， Ｂａｔｅｓ Ｓ Ｔ， Ｂｒａｎｃｏ Ｓ， Ｔｅｄｅｒｓｏｏ Ｌ， Ｍｅｎｋｅ Ｊ， Ｓｃｈｉｌｌｉｎｇ Ｊ Ｓ， Ｋｅｎｎｅｄｙ Ｐ Ｇ． ＦＵＮＧｕｉｌｄ： ａｎ ｏｐｅｎ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ｔｏｏｌ ｆｏｒ ｐａｒｓｉｎｇ

ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄａｔａｓｅｔｓ ｂｙ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｇｕｉｌｄ． Ｆｕｎｇａｌ Ｅｃｏｌｏｇｙ， ２０１６， ２０： ２４１⁃２４８．

［２５］ 　 Ｐａｒｋｓ Ｄ Ｈ， Ｔｙｓｏｎ Ｇ Ｗ， Ｈｕｇｅｎｈｏｌｔｚ Ｐ， Ｂｅｉｋｏ Ｒ Ｇ． ＳＴＡＭＰ： ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｐｒｏｆｉｌｅｓ． Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ， ２０１４， ３０

（２１）： ３１２３⁃３１２４．

［２６］ 　 Ｓｅｇａｔａ Ｎ， Ｉｚａｒｄ Ｊ， Ｗａｌｄｒｏｎ Ｌ， Ｇｅｖｅｒｓ Ｄ， Ｍｉｒｏｐｏｌｓｋｙ Ｌ， Ｇａｒｒｅｔｔ Ｗ Ｓ， Ｈｕｔｔｅｎｈｏｗｅｒ Ｃ． Ｍｅｔａｇｅｎｏｍｉｃ ｂｉｏｍａｒｋｅｒ ｄｉｓｃｏｖｅｒｙ ａｎｄ ｅｘｐｌａｎａｔｉｏｎ． Ｇｅｎｏｍｅ

Ｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１１， １２（６）： Ｒ６０．

［２７］ 　 Ｆｅｎｇ Ｋ， Ｚｈａｎｇ Ｙ Ｇ， Ｈｅ Ｚ Ｌ， Ｎｉｎｇ Ｄ Ｌ， Ｄｅｎｇ Ｙ． Ｉｎｔｅｒｄｏｍａｉｎ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｎｅｔｗｏｒｋｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｐｌａｎｔｓ ａｎｄ ｍｉｃｒｏｂｅｓ． Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｅｃｏｌｏｇｙ Ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ，

２０１９， １９（６）： １５６５⁃１５７７．

［２８］ 　 Ｈａｉｒ Ｊ Ｆ， Ｒｉｎｇｌｅ Ｃ Ｍ， Ｓａｒｓｔｅｄｔ Ｍ． ＰＬＳ⁃ＳＥＭ： Ｉｎｄｅｅｄ ａ ｓｉｌｖｅｒ ｂｕｌｌｅｔ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｍａｒｋｅｔｉｎｇ Ｔｈｅｏｒｙ ａｎｄ Ｐｒａｃｔｉｃｅ， ２０１１， １９（２）： １３９⁃１５２．

［２９］ 　 Ｚｈａｎｇ Ｙ Ｇ， Ｃｏｎｇ Ｊ， Ｌｕ Ｈ， Ｄｅｎｇ Ｙ， Ｌｉｕ Ｘ， Ｚｈｏｕ Ｊ Ｚ， Ｌｉ Ｄ Ｑ． Ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｅｎｄｅｍｉｓｍ ａｎｄ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ｉｎ ｎａｔｕｒａｌ ｂｒｏａｄｌｅａｆ

ｆｏｒｅｓｔ ａｌｏｎｇ ａ ｌａｔｉｔｕｄｉｎａｌ ｇｒａｄｉｅｎｔ． Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ Ｒｅｐｏｒｔｓ， ２０１６， ６： ２８８１９．

［３０］ 　 丛微， 于晶晶， 喻海茫， 丁易， 张于光． 不同气候带森林土壤微生物多样性和群落构建特征． 林业科学， ２０２２， ５８（２）： ７０⁃７９．

［３１］ 　 黄艳， 丛日征， 张吉利， 王晓红． 三江平原典型森林类型土壤微生物群落结构与影响因子． 中南林业科技大学学报， ２０２３， ４３（７）：

１２９⁃１４０．

［３２］ 　 张于光， 宿秀江， 丛静， 陈展， 卢慧， 刘敏超， 李迪强． 神农架土壤微生物群落的海拔梯度变化． 林业科学， ２０１４， ５０（９）： １６１⁃１６６．

［３３］ 　 盛玉钰， 丛静， 卢慧， 杨开华， 杨林森， 王敏， 张于光． 神农架国家公园林线过渡带土壤真菌多样性． 生态学报， ２０１８， ３８（１５）：

５３２２⁃５３３０．

［３４］ 　 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．

［３５］ 　 Ｔａｉｂｉ Ｚ Ｎ， Ｓａｏｕｄｉ Ｂ， Ｂｏｕｄｅｌａａ Ｍ， Ｔｒｉｇｕｉ Ｈ， Ｂｅｌｇｈｉｔｈ Ｈ， Ｇａｒｇｏｕｒｉ Ａ， Ｌａｄｊａｍａ Ａ． Ｐｕｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｂｉｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ａ ｈｉｇｈｌｙ

ｔｈｅｒｍｏｓｔａｂｌｅ ｘｙｌａｎａｓｅ ｆｒｏｍ Ａｃｔｉｎｏｍａｄｕｒａ ｓｐ． ｓｔｒａｉｎ Ｃｐｔ２０ ｉｓｏｌａｔｅｄ ｆｒｏｍ ｐｏｕｌｔｒｙ ｃｏｍｐｏｓｔ． Ａｐｐｌｉｅｄ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ ａｎｄ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ， ２０１２， １６６（３）：

６６３⁃６７９．

３５８４　 １０ 期 　 　 　 李劲　 等：神农架国家公园不同植被类型土壤微生物群落结构及功能 　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

［３６］　 Ｐｕｒａｈｏｎｇ Ｗ， Ｋａｈｌ Ｔ， Ｋｒüｇｅｒ Ｄ， Ｂｕｓｃｏｔ Ｆ， Ｈｏｐｐｅ Ｂ． Ｈｏｍｅ⁃ｆｉｅｌｄ ａｄｖａｎｔａｇｅ ｉｎ ｗｏｏｄ ｄｅｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｉｓ ｍａｉｎｌｙ ｍｅｄｉａｔｅｄ ｂｙ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｈｉｆｔｓ

ａｔ “ｈｏｍｅ” ｖｅｒｓｕｓ “ａｗａｙ” ． Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ Ｅｃｏｌｏｇｙ， ２０１９， ７８（３）： ７２５⁃７３６．

［３７］ 　 乔沙沙， 周永娜， 柴宝峰， 贾彤， 李毳． 关帝山森林土壤真菌群落结构与遗传多样性特征． 环境科学， ２０１７， ３８（６）： ２５０２⁃２５１２．

［３８］ 　 Ｇａｏ Ｊ， Ｙａｎ Ｙ， Ｈｏｕ Ｘ Ｆ， Ｌｉｕ Ｘ Ｗ， Ｚｈａｎｇ Ｙ Ｊ， Ｈｕａｎｇ Ｓ Ｂ， Ｗａｎｇ Ｐ． Ｖｅｒｔｉｃａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｎｄ ｓｅａｓｏｎａｌ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｏｉｓｔｕｒｅ ａｆｔｅｒ ｄｒｉｐ⁃

ｉｒｒｉｇａｔｉｏｎ ａｆｆｅｃｔｓ ｇｒｅｅｎｈｏｕｓｅ ｇａｓ ｅｍｉｓｓｉｏｎｓ ａｎｄ ｍａｉｚｅ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ｄｕｒｉｎｇ ｔｈｅ ｇｒｏｗｔｈ ｓｅａｓｏｎ． Ｓｃｉｅｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ Ｔｏｔａｌ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ， ２０２１， ７６３： １４２９６５．

［３９］ 　 Ｓｃｈｅｉｂｅ Ａ， Ｓｔｅｆｆｅｎｓ Ｃ， Ｓｅｖｅｎ Ｊ， Ｊａｃｏｂ Ａ， Ｈｅｒｔｅｌ Ｄ， Ｌｅｕｓｃｈｎｅｒ Ｃ， Ｇｌｅｉｘｎｅｒ Ｇ． Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｔｒｅｅ ｉｄｅｎｔｉｔｙ ｄｏｍｉｎａｔｅ ｏｖｅｒ ｔｒｅｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｎ ｔｈｅ ｓｏｉｌ

ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ． Ｓｏｉｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ， ２０１５， ８１： ２１９⁃２２７．

［４０］ 　 Ｌｉｎ Ｙ Ｔ， Ｈｕａｎｇ Ｙ Ｊ， Ｔａｎｇ Ｓ Ｌ， Ｗｈｉｔｍａｎ Ｗ Ｂ， Ｃｏｌｅｍａｎ Ｄ Ｃ， Ｃｈｉｕ Ｃ Ｙ． Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｕｎｄｉｓｔｕｒｂｅｄ ｐｅｒｈｕｍｉｄ ｍｏｎｔａｎｅ ｆｏｒｅｓｔ

ｓｏｉｌｓ ｉｎ Ｔａｉｗａｎ． Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ Ｅｃｏｌｏｇｙ， ２０１０， ５９（２）： ３６９⁃３７８．

［４１］ 　 Ｒｏｃｈａ Ｓ Ｍ Ｂ， Ｍｅｎｄｅｓ Ｌ Ｗ， ｄｅ Ｓｏｕｚａ Ｏｌｉｖｅｉｒａ Ｌ Ｍ， Ｍｅｌｏ Ｖ Ｍ Ｍ， Ａｎｔｕｎｅｓ Ｊ Ｅ Ｌ， Ａｒａｕｊｏ Ｆ Ｆ， Ｈｕｎｇｒｉａ Ｍ， Ａｒａｕｊｏ Ａ Ｓ Ｆ． Ｎｏｄｕｌｅ ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ

ｆｒｏｍ ｃｏｗｐｅａ ａｎｄ Ｌｉｍａ ｂｅａｎ ｇｒｏｗｎ ｉｎ ｃｏｍｐｏｓｔｅｄ ｔａｎｎｅｒｙ ｓｌｕｄｇｅ⁃ｔｒｅａｔｅｄ ｓｏｉｌ． Ａｐｐｌｉｅｄ Ｓｏｉｌ Ｅｃｏｌｏｇｙ， ２０２０， １５１： １０３５４２．

［４２］ 　 刘彩霞， 赵京京， 焦如珍． 杉木林土壤中固氮功能细菌的生长特性研究． 林业科学研究， ２０１８， ３１（４）： ９８⁃１０３．

［４３］ 　 Ｓｃｈｍｉｄｔ Ｒ， Ｍｉｔｃｈｅｌｌ Ｊ， Ｓｃｏｗ Ｋ． Ｃｏｖｅｒ ｃｒｏｐｐｉｎｇ ａｎｄ ｎｏ⁃ｔｉｌｌ ｉｎｃｒｅａｓｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｓｙｍｂｉｏｔｒｏｐｈ： ｓａｐｒｏｔｒｏｐｈ ｒａｔｉｏｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ． Ｓｏｉｌ

Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ， ２０１９， １２９： ９９⁃１０９．

［４４］ 　 Ｚｈａｏ Ｈ， Ｚｈａｎｇ Ｆ Ｂ， Ｗａｎｇ Ｙ， Ｗａｎｇ Ｊ Ｍ， Ｌｉ Ｊ Ｗ， Ｚｈａｎｇ Ｚ Ｘ． Ｖａｒｉａｔｉｏｎ ａｎｄ ｄｒｉｖｅｒｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｒｏｕｐｓ ａｍｏｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆｏｒｅｓｔ

ｔｙｐｅｓ ｉｎ ｗａｒｍ ｔｅｍｐｅｒａｔｅ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｆｏｒｅｓｔｓ． Ｇｌｏｂａｌ Ｅｃｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ， ２０２３， ４５： ｅ０２５２３．

［４５］ 　 Ｌｕｏ Ｓ， Ｓｃｈｍｉｄ Ｂ， Ｄｅ Ｄｅｙｎ Ｇ Ｂ， Ｙｕ Ｓ Ｘ． Ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｅｓ ｐｒｏｍｏｔｅ ｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔａｒｉｔｙ ｅｆｆｅｃｔｓ ａｍｏｎｇ ｃｏ⁃ｅｘｉｓｔｉｎｇ ｔｒｅｅｓ ｔｈｒｏｕｇｈ ｓｏｉｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｐａｒｔｉｔｉｏｎｉｎｇ．

Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ Ｅｃｏｌｏｇｙ， ２０１８， ３２（７）： １８７９⁃１８８９．

［４６］ 　 Ｒａｉｅｓｉ Ｆ， Ｂｅｈｅｓｈｔｉ Ａ． Ｓｏｉｌ Ｃ ｔｕｒｎｏｖｅｒ， ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ａｎｄ ｒｅｓｐｉｒａｔｉｏｎ， ａｎｄ ｅｎｚｙｍａｔｉｃ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｆｏｌｌｏｗｉｎｇ ｒａｎｇｅｌａｎｄ ｃｏｎｖｅｒｓｉｏｎ ｔｏ ｗｈｅａｔ⁃ａｌｆａｌｆａ

ｃｒｏｐｐｉｎｇ ｉｎ ａ ｓｅｍｉ⁃ａｒｉｄ ｃｌｉｍａｔｅ． Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｅａｒｔｈ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ， ２０１４， ７２（１２）： ５０７３⁃５０８８．

［４７］ 　 Ｍｏｕｇｉ Ａ， Ｋｏｎｄｏｈ Ｍ． Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ ｔｙｐｅｓ ａｎｄ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔａｂｉｌｉｔｙ． Ｓｃｉｅｎｃｅ， ２０１２， ３３７（６０９２）： ３４９⁃３５１．

［４８］ 　 Ｍｉｔｔｅｌｂａｃｈ Ｇ Ｇ， Ｓｃｈｅｍｓｋｅ Ｄ Ｗ， Ｃｏｒｎｅｌｌ Ｈ Ｖ， Ａｌｌｅｎ Ａ Ｐ， Ｂｒｏｗｎ Ｊ Ｍ， Ｂｕｓｈ Ｍ Ｂ， Ｈａｒｒｉｓｏｎ Ｓ Ｐ， Ｈｕｒｌｂｅｒｔ Ａ Ｈ， Ｋｎｏｗｌｔｏｎ Ｎ， Ｌｅｓｓｉｏｓ Ｈ Ａ，

ＭｃＣａｉｎ Ｃ Ｍ， ＭｃＣｕｎｅ Ａ Ｒ， ＭｃＤａｄｅ Ｌ Ａ， ＭｃＰｅｅｋ Ｍ Ａ， Ｎｅａｒ Ｔ Ｊ， Ｐｒｉｃｅ Ｔ Ｄ， Ｒｉｃｋｌｅｆｓ Ｒ Ｅ， Ｒｏｙ Ｋ， Ｓａｘ Ｄ Ｆ， Ｓｃｈｌｕｔｅｒ Ｄ， Ｓｏｂｅｌ Ｊ Ｍ， Ｔｕｒｅｌｌｉ

Ｍ． Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ａｎｄ ｔｈｅ ｌａｔｉｔｕｄｉｎａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｇｒａｄｉｅｎｔ： ｓｐｅｃｉａｔｉｏｎ， ｅｘｔｉｎｃｔｉｏｎ ａｎｄ ｂｉｏｇｅｏｇｒａｐｈｙ． Ｅｃｏｌｏｇｙ Ｌｅｔｔｅｒｓ， ２００７， １０（４）： ３１５⁃３３１．

［４９］ 　 Ｚｈｏｕ Ｊ Ｚ， Ｄｅｎｇ Ｙ， Ｓｈｅｎ Ｌ Ｎ， Ｗｅｎ Ｃ Ｑ， Ｙａｎ Ｑ Ｙ， Ｎｉｎｇ Ｄ Ｌ， Ｑｉｎ Ｙ Ｊ， Ｘｕｅ Ｋ， Ｗｕ Ｌ Ｙ， Ｈｅ Ｚ Ｌ， Ｖｏｏｒｄｅｃｋｅｒｓ Ｊ Ｗ， Ｎｏｓｔｒａｎｄ Ｊ Ｄ， Ｂｕｚｚａｒｄ Ｖ，

Ｍｉｃｈａｌｅｔｚ Ｓ Ｔ， Ｅｎｑｕｉｓｔ Ｂ Ｊ， Ｗｅｉｓｅｒ Ｍ Ｄ， Ｋａｓｐａｒｉ Ｍ， Ｗａｉｄｅ Ｒ， Ｙａｎｇ Ｙ Ｆ， Ｂｒｏｗｎ Ｊ Ｈ． Ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｍｅｄｉａｔｅｓ ｃｏｎｔｉｎｅｎｔａｌ⁃ｓｃａｌｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ

ｍｉｃｒｏｂｅｓ ｉｎ ｆｏｒｅｓｔ ｓｏｉｌｓ． Ｎａｔｕｒｅ Ｃｏｍｍｕｎｉｃａｔｉｏｎｓ， ２０１６， ７： １２０８３．

［５０］ 　 Ｔｕ Ｑ Ｃ， Ｙａｎ Ｑ Ｙ， Ｄｅｎｇ Ｙ， Ｍｉｃｈａｌｅｔｚ Ｓ Ｔ， Ｂｕｚｚａｒｄ Ｖ， Ｗｅｉｓｅｒ Ｍ Ｄ， Ｗａｉｄｅ Ｒ， Ｎｉｎｇ Ｄ Ｌ， Ｗｕ Ｌ Ｙ， Ｈｅ Ｚ Ｌ， Ｚｈｏｕ Ｊ Ｚ． Ｂｉｏｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｏｆ

ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏ⁃ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｎｅｔｗｏｒｋｓ ｉｎ ｓｉｘ Ａｍｅｒｉｃａｎ ｆｏｒｅｓｔｓ． Ｓｏｉｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ， ２０２０， １４８： １０７８９７．

［５１］ 　 Ｇａｓｔｏｎ Ｋ Ｊ． Ｇｌｏｂａｌ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｉｎ ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ． Ｎａｔｕｒｅ， ２０００， ４０５（６７８３）： ２２０⁃２２７．

［５２］ 　 Ｌｅｖｙ Ｒ， Ｂｏｒｅｎｓｔｅｉｎ Ｅ． Ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｍｏｄｅｌｉｎｇ ｏｆ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ ｉｎ ｔｈｅ ｈｕｍａｎ ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ ｅｌｕｃｉｄａｔｅｓ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ⁃ｌｅｖｅｌ ａｓｓｅｍｂｌｙ ｒｕｌｅｓ． Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓ

ｏｆ ｔｈｅ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｕｎｉｔｅｄ Ｓｔａｔｅｓ ｏｆ Ａｍｅｒｉｃａ， ２０１３， １１０（３１）： １２８０４⁃１２８０９．

［５３］ 　 Ｈｏｌｆｏｒｄ Ｉ Ｃ Ｒ． Ｓｏｉｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ： ｉｔｓ ｍｅａｓｕｒｅｍｅｎｔ， ａｎｄ ｉｔｓ ｕｐｔａｋｅ ｂｙ ｐｌａｎｔｓ． Ｓｏｉｌ Ｒｅｓｅａｒｃｈ， １９９７， ３５（２）： ２２７．

［５４］ 　 Ｄｅｌｇａｄｏ⁃Ｂａｑｕｅｒｉｚｏ Ｍ， Ｒｅｉｃｈ Ｐ Ｂ， Ｋｈａｃｈａｎｅ Ａ Ｎ， Ｃａｍｐｂｅｌｌ Ｃ Ｄ， Ｔｈｏｍａｓ Ｎ， Ｆｒｅｉｔａｇ Ｔ Ｅ， Ａｂｕ Ａｌ⁃Ｓｏｕｄ Ｗ， Ｓøｒｅｎｓｅｎ Ｓ， Ｂａｒｄｇｅｔｔ Ｒ Ｄ， Ｓｉｎｇｈ Ｂ

Ｋ． Ｉｔ ｉｓ ｅｌｅｍｅｎｔａｌ： ｓｏｉｌ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｓｔｏｉｃｈｉｏｍｅｔｒｙ ｄｒｉｖｅｓ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ． Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１７， １９（３）： １１７６⁃１１８８．

［５５］ 　 徐志伟． 森林土壤微生物群落结构和功能的纬度变化规律及其影响因子研究［Ｄ］． 北京： 中国科学院大学， ２０１５．

［５６］ 　 Ｇｕｏ Ｒ， Ｃｈｅｎ Ｙ Ｙ， Ｘｉａｎｇ Ｍ Ｒ， Ｙａｎｇ Ｓ Ｃ， Ｗａｎｇ Ｆ Ｆ， Ｃａｏ Ｗ Ｚ， Ｙｕｅ Ｈ， Ｐｅｎｇ Ｓ Ｙ． Ｓｏｉｌ ｎｕｔｒｉｅｎｔｓ ｄｒｉｖｅ ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ ｏｆ

ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ａ ｒｅｓｔｏｒｅｄ ｆｏｒｅｓｔ ｓｏｉｌ ｃｈｒｏｎｏｓｅｑｕｅｎｃｅ． Ａｐｐｌｉｅｄ Ｓｏｉｌ Ｅｃｏｌｏｇｙ， ２０２４， １９５： １０５２４７．

４５８４ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４５ 卷　


