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岷江柏人工林恢复年限和经营模式对土壤微生物群落
结构的影响
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摘要：土壤微生物对于维持森林生态系统的结构和功能起着极其重要的作用。 岷江柏人工林的经营管理是提升人工林生态和

经济效益并促进生态系统健康稳定的重要营林活动，然而，其对土壤微生物群落结构影响的研究却鲜有探及。 以岷江干旱河谷

区岷江柏人工林为研究对象，采用磷脂脂肪酸（ＰＬＦＡ）技术，探讨不同恢复年限（５ ａ 和 ９ ａ）和经营模式（修枝、林下植被去除、
修枝＋林下植被去除）下土壤理化性质和微生物群落结构的变化及其主要影响因子，以期为岷江柏人工林的经营管理提供科学

依据。 结果表明，恢复 ９ ａ 的土壤有机碳（ＳＯＣ）、全氮（ＴＮ）、碳磷比（Ｃ ／ Ｐ）和氮磷比（Ｎ ／ Ｐ）较恢复 ５ ａ 显著提高（Ｐ＜０．０５），全钾

（ＴＫ）显著降低（Ｐ＜０．０５）。 与对照相比，修枝对土壤理化性质的影响不显著，但林下植被去除与修枝＋林下植被去除显著降低

了土壤含水量（ＳＷＣ）、ＳＯＣ、ＴＮ、Ｃ ／ Ｐ 和 Ｎ ／ Ｐ（Ｐ＜０．０５）。 除均匀度外，恢复 ９ ａ 的微生物多样性指数明显高于恢复 ５ ａ（Ｐ＜０．０５），
经营模式对微生物多样性并未产生显著影响。 恢复 ９ ａ 的总 ＰＬＦＡｓ、各类群 ＰＬＦＡｓ、细菌各类群 ＰＬＦＡｓ、真菌 ／细菌比、环丙烷 ／
单烯不饱和脂肪酸较恢复 ５ ａ 均显著提高（Ｐ＜０．０５）。 修枝提高了总 ＰＬＦＡｓ 和各类群 ＰＬＦＡｓ（Ｐ＞０．０５），不同经营模式均显著提

高了真菌 ／细菌比（Ｐ＜０．０５）。 主成分分析表明，第 １ 和第 ２ 主成分共同解释了微生物群落结构总变异的 ６６．６３％。 恢复年限与

林下植被去除显著改变了微生物群落结构，而修枝与修枝＋林下植被去除的影响不显著。 基于冗余分析发现，ＳＯＣ、ＴＫ 和 Ｃ ／ Ｐ
是影响微生物群落特征的主要驱动因素。 随着岷江柏人工林恢复年限的延长，土壤肥力与微生物多样性和生物量得以提高，生
态系统恢复进程稳定。 尽管修枝后土壤肥力并未得到明显改善，但一定程度提高了微生物生物量，同时维持了较高的植被生产

力，可为岷江柏人工林的经营管理提供参考。
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ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ （Ｐ＜ ０． ０５）． Ｐｒｕｎｉｎｇ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｔｈｅ ｔｏｔａｌ ＰＬＦＡｓ ａｎｄ ｖａｒｉｏｕｓ ｇｒｏｕｐｓ ｏｆ ＰＬＦＡｓ （ Ｐ ＞ ０． ０５）， ｗｈｉｌｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｒｅｇｉｍｅｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｔｈｅ ｒａｔｉｏ ｏｆ ｆｕｎｇｉ ｔｏ ｂａｃｔｅｒｉａ （Ｐ＜０．０５）． Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｓｈｏｗｅｄ
ｔｈａｔ ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ ａｎｄ ｓｅｃｏｎｄ ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ ｔｏｇｅｔｈｅｒ ｅｘｐｌａｉｎｅｄ ６６． ６３％ ｏｆ ｔｈｅ ｔｏｔａｌ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｉｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ
ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ． Ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｙｅａｒｓ ａｎｄ ｕｎｄｅｒｓｔｏｒｙ ｒｅｍｏｖａｌ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ａｌｔｅｒｅｄ ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ， ｗｈｉｌｅ ｐｒｕｎｉｎｇ
ａｎｄ ｐｒｕｎｉｎｇ ＋ ｕｎｄｅｒｓｔｏｒｙ ｒｅｍｏｖａｌ ｈａｄ ｎｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｅｆｆｅｃｔ． Ｂａｓｅｄ ｏｎ ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ， ＳＯＣ， ＴＫ， ａｎｄ Ｃ ／ Ｐ ｗｅｒｅ
ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ａｓ ｔｈｅ ｍａｉｎ ｄｒｉｖｉｎｇ ｆａｃｔｏｒｓ ｉｎｆｌｕｅｎｃｉｎｇ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ． Ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｅｘｔｅｎｓｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ
ｙｅａｒｓ ｏｆ Ｃ． ｃｈｅｎｇｉａｎａ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ， ｓｏｉｌ ｆｅｒｔｉｌｉｔｙ， ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ， ａｎｄ ｂｉｏｍａｓｓ ｈａｖｅ ｂｅｅｎ ｉｍｐｒｏｖｅｄ， ａｎｄ ｔｈｅ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ ｉｓ
ｉｎ ａ ｓｔａｂｌｅ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｐｒｏｃｅｓｓ． Ａｌｔｈｏｕｇｈ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｆｅｒｔｉｌｉｔｙ ａｆｔｅｒ ｐｒｕｎｉｎｇ ｈａｓ ｎｏｔ ｂｅｅｎ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｉｍｐｒｏｖｅｄ， ｉｔ ｈａｓ ｉｍｐｒｏｖｅｄ
ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｔｏ ａ ｃｅｒｔａｉｎ ｅｘｔｅｎｔ， ｗｈｉｌｅ ｍａｉｎｔａｉｎｉｎｇ ａ ｈｉｇｈ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｐｒｏｄｕｃｔｉｖｉｔｙ， ｗｈｉｃｈ ｃａｎ ｐｒｏｖｉｄｅ ａ ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ
ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｆｏｒ ｔｈｅ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｏｆ Ｃ． ｃｈｅｎｇｉａｎａ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｙｅａｒｓ； ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｒｅｇｉｍｅ； ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ； ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ； ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ
ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｙ； Ｃｕｐｒｅｓｓｕｓ ｃｈｅｎｇｉａｎａ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ

土壤微生物作为森林生态系统的关键组分，对土壤中的营养物质循环、有机物分解以及土壤结构形成起

着重要作用［１］。 土壤微生物对土壤环境的变化非常敏感，其群落组成与多样性的变化是生态系统过程中土

壤质量的早期指标之一［２］。 土壤微生物常受到森林经营实践的影响，如森林抚育［３］、采伐更新［４］、植被去

除［５］、土地利用变化［６—７］等都会改变土壤微生物的生存环境，进而影响其群落组成、多样性和活性。 森林经营

活动可以通过改变植物与微生物的关联、凋落物的数量和质量，以及根系分泌物的组成和通量等直接影响土

壤微生物群落，也可以通过改变土壤的理化性质间接影响［８］。 此外，土壤微生物也受森林不同恢复阶段的影

响［９］。 相关研究表明，随着森林恢复年限的延长，森林环境的不断形成和逐渐稳定，土壤微生物生物量增加，
微生物多样性呈现先增后减的特点［１０］。 因此，了解土壤微生物群落的变化，对于采取合理的经营措施来维持

森林生态系统的生态功能与稳定具有重要意义。
岷江柏（Ｃｕｐｒｅｓｓｕｓ ｃｈｅｎｇｉａｎａ），柏科（Ｃｕｐｒｅｓｓａｃｅａｅ）柏木属（Ｃｕｐｒｅｓｓｕｓ）乔本，因其为岷江河谷区域局地特

有种而命名，是我国二级重点保护珍稀植物。 岷江柏仅产于我国四川和甘肃两省，主要分布于四川西北部岷

２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４６ 卷　
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江上游的茂县、理县、汶川，大渡河上游的马尔康、金川、小金、丹巴及白龙江上游的南坪、武都、舟曲等地的干

旱河谷［１１］。 岷江柏为长寿慢生针叶树种，极耐干早贫瘠，抗逆性强，造林成活率高，具有良好的水土保持功

能，一直是川西高山峡谷地区干旱河谷段水土保持和荒山造林的重要乡土树种之一。 ２０ 世纪 ９０ 年代，川西

地区的基层林业部门对岷江柏进行了人工育苗，并将其广泛用于干旱河谷区造林和退化山地生态系统的生态

恢复。
尽管岷江柏的保护和恢复一直受到关注，但有关岷江柏的生态学研究仍然很薄弱。 近年来，研究团队针

对干旱河谷区岷江柏的生态恢复实践已开展了一些评价和研究，李东胜等［１２］研究指出，在干旱河谷中山区岷

江柏作为生态造林树种具有一定的生长优势，但短期造林后植被和土壤并未得到明显改善，有待更加长期的

观测评价。 罗达等［１３］研究发现，不同造林阶段的岷江柏人工林碳氮固持变化明显，人工林生态系统随着恢复

年限的延长能够持续积累有机碳和氮。 王卫霞等［１４］ 研究得出，土壤微生物生物量和各菌群生物量随着造林

时间的增加而增加，且退耕还林地明显高于宜林荒山地。 岷江柏的人工经营管理是提升人工林生态和经济效

益以及促进生态系统健康稳定的重要营林活动，然而，关于其对土壤微生物群落结构特征影响的研究却鲜有

探及。 相比于基于 ＤＮＡ 的方法（如 ｑＰＣＲ 和测序），尽管磷脂脂肪酸（ＰＬＦＡ）技术缺乏分类学的分辨率，但由

于 ＰＬＦＡ 在细胞死亡后迅速降解，反而能更准确地反应微生物群落的变化，是微生物丰度在空间和时间变化

趋势上最可靠的变化量［１５］。
本文以岷江干旱河谷区岷江柏人工林为对象，采用 ＰＬＦＡ 法研究比较不同恢复年限和不同营林措施对土

壤微生物多样性和群落结构的影响，探讨微生物群落对土壤环境变化的响应，从土壤微生物生态功能的角度

深入认识该地区的生态恢复效果，为岷江柏人工林的经营管理提供科学依据。

１　 材料与方法

１．１　 研究区概况

研究区位于四川省阿坝藏族羌族自治州理县甘堡乡熊耳山林区（３０°５４′４３″—３１°１２′１２″ Ｅ，１０２°３２′４６″—
１０３°３０′３０″ Ｎ）。 该区属于岷江上游干旱河谷区半干旱偏湿亚类，冬季内陆气候盛行，干燥多风，降水稀少，雨
季常受西藏高压和太平洋高压的影响，间歇性干旱频繁发生。 极端高温 ３７°Ｃ，极端低温－１９℃，年均温 １２℃，
年均降雨量 ５８４ ｍｍ，年均蒸发量 １３９９ ｍｍ［１２］。 土壤类型为旱生灌木草丛植被下发育的山地燥褐土。

该区自 ２０００ 年以来逐年分块营建岷江柏人工林，造林前未采取任何整地措施。 不同年份造林时位置相

对集中，立地条件基本一致，造林方式为平行于等高线造林，株行距为 １．５ ｍ×１．５ ｍ，苗木均来源于相同管理条

件的苗圃基地，苗龄 ２ ａ［１２］。 造林地林下植被具有典型干旱河谷的特性，以灌丛为优势群落，表现为多刺、多
毛、小叶、质厚、低矮或匍匐生长等适应旱生的形态特征，以川甘亚菊（Ａｊａｎｉａ ｐｏｔａｎｉｎｉｉ）、光果莸（Ｃａｒｙｏｐｔｅｒｉｓ
ｔａｎｇｕｔｉｃａ）、白刺花（Ｓｏｒｐｈｏｒａ ｄａｖｉｄｉ）、小叶杭子梢（Ｃａｍｐｙｌｏｔｒｏｐｉｓ ｗｉｌｓｏｎｉｉ）、小马鞍羊蹄甲（Ｂａｕｈｉｎｉａ ｆａｂｅｒｉ）和刺

旋花（Ｃｏｎｖｏｌｒｕｌｕｓ ｔｒａｇａｃａｎｔｈｏｉｄｅｓ）等物种为主。
１．２　 样地设置与样品采集

２０１２ 年 ４ 月，选择 ２００７ 年营建的岷江柏人工林为研究对象，采集土壤作为恢复 ５ ａ 的处理。 森林抚育、
林分结构调整与优化、采伐更新、林地利用变化等森林经营管理措施是林分经营过程中重要的营林活动，对林

分的生长发育起着至关重要的作用。 其中，幼龄林抚育管理主要包括林地管理（土壤改良、施肥、割灌、松土

除草等）和林木管理（补植、修枝、幼苗保护等）。 参照川西亚高山幼龄岷江柏人工林的主要经营方式，本研究

选择 ３ 种经营管理模式，分别为修枝、林下植被去除、修枝＋林下植被去除，并设置对照。 其中，修枝时确保树

高 １ ／ ３ 以下的枝条全部剔除，林下植被去除时确保去除的植被全部移至林地外。 ２０１６ 年 ６ 月，调查不同恢复

年限和经营模式岷江柏人工林林分情况（表 １）。 同时，在不同经营模式的人工林中分别设置 ３ 个面积为 ２０ ｍ
×２０ ｍ 的样地，每块样地之间至少间隔 １００ ｍ 以上。 采样时，在每块样地内用直径为 ８ ｃｍ 的土钻按对角线采

集 ５ 个表层（０—１０ ｃｍ）土壤样品，除去动植物残体和石块等杂质后混匀装入塑料袋，然后密封保存于冰盒迅

３　 ８ 期 　 　 　 罗达　 等：岷江柏人工林恢复年限和经营模式对土壤微生物群落结构的影响 　
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速带回实验室。 采集的新鲜土样在实验室内一分为二，其中一份过 ２ ｍｍ 土筛后尽快进行微生物群落结构分

析；另一份自然风干后过 ０．２５ ｍｍ 细筛，用于理化性质分析。

表 １　 不同恢复年限和经营模式岷江柏人工林林分情况

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｔａｎｄ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ Ｃｕｐｒｅｓｓｕｓ ｃｈｅｎｇｉａｎａ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｙｅａｒｓ ａｎｄ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｒｅｇｉｍｅｓ

编号
Ｎｏ．

恢复年限
Ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ

ｙｅａｒｓ

经营模式
Ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ
ｒｅｇｉｍｅ

调查年份
Ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｉｏｎ

ｙｅａｒ

树高 ／ ｍ
Ｈｅｉｇｈｔ

基径 ／ ｃｍ
Ｂａｓａｌ

ｄｉａｍｅｔｅｒ

海拔 ／ ｍ
Ａｌｔｉｔｕｄｅ

坡度 ／ （ °）
Ｓｌｏｐ

Ａ ５ ２０１２ １．３１±０．０４ ２．６１±０．０９ ２３３６ ２８

Ｂ ９ 对照 ２０１６ １．６６±０．０４ ４．９０±０．０９ ２３３１ ２８

Ｃ 修枝 ２０１６ ２．２０±０．０６ ４．４８±０．１１ ２３６２ ２７

Ｄ 林下植被去除 ２０１６ １．８８±０．０５ ４．９６±０．１８ ２４０２ ３０

Ｅ 修枝＋林下植被去除 ２０１６ １．９５±０．０５ ４．８３±０．０８ ２３８７ ３２

１．３　 指标测定

１．３．１　 土壤理化性质分析

参照刘光崧［１６］的方法，采用环刀烘干称重法测定土壤容重（ＢＤ）和土壤含水量（ＳＷＣ）；土壤 ｐＨ 值采用

玻璃电极法（水土质量比 ２．５：１）测定；采用重铬酸钾外加热法测定土壤有机碳（ＳＯＣ）；凯氏定氮法测定土壤

全氮（ＴＮ）；采用等离子体发射光谱法测定全磷（ＴＰ）和全钾（ＴＫ）；并分别计算碳氮比（Ｃ ／ Ｎ）、碳磷比（Ｃ ／ Ｐ）
和氮磷比（Ｎ ／ Ｐ）。
１．３．２　 土壤微生物群落结构分析

土壤微生物群落结构在中国科学院华南植物园采用 ＰＬＦＡ 技术进行测定与分析［１７—１８］，主要过程分为浸

提、分离、提纯、萃取磷脂，并酯化形成脂肪酸甲酯。 微生物各特征 ＰＬＦＡ 生物标记的相对丰度采用色谱法测

定，然后利用微生物特征 ＰＬＦＡ 的相对丰度与正十九烷脂肪酸甲酯（１９：０）为内标来计算各特征 ＰＬＦＡ 的含

量。 ＰＬＦＡ 的相对丰度用 ｍｏｌ％表示，ＰＬＦＡ 的相对含量采用 ｎｍｏｌ ／ ｇ 干土进行描述。 用以表征各微生物类群

的 ＰＬＦＡ 生物标记如表 ２ 所示。

表 ２　 检验土壤微生物群落的 ＰＬＦＡ 生物标记

Ｔａｂｌｅ ２　 ＰＬＦＡ ｂｉｏｍａｒｋｅｒｓ ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｅｄ ｆｏｒ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

微生物类群 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｇｒｏｕｐ ＰＬＦＡ 生物标记 ＰＬＦＡ ｂｉｏｍａｒｋｅｒ

总脂肪酸 Ｔｏｔａｌ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ 所有脂肪酸之和 Ｓｕｍ ｏｆ ａｌｌ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ

细菌脂肪酸 Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｉ１４：０＋１４：０＋ｉ１５：０＋ａ１５：０＋ｉ１６：０＋１６：１ω７ｃ＋１６：０＋ｉ１７：０＋ａ１７：０＋ｃｙ１７：０＋１７：０＋１８：
１ω７ｃ＋１８：０＋ｃｙ１９：０

真菌脂肪酸 Ｆｕｎｇａｌ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ １８：１ω９ｃ＋１８：２ω６，９ｃ

放线菌脂肪酸 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａｌ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ １０Ｍｅ１６：０＋１０Ｍｅ１７：０＋１０Ｍｅ１８：０

丛枝菌根真菌脂肪酸 ＡＭＦ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ １６：１ω５ｃ

革兰氏阳性细菌脂肪酸 Ｇ＋ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｉ１４：０＋ｉ１５：０＋ａ１５：０＋ｉ１６：０＋ｉ１７：０＋ａ１７：０

革兰氏阴性细菌脂肪酸 Ｇ－ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ １６：１ω７ｃ＋ ｃｙ１７：０＋１８：１ω７ｃ＋ｃｙ１９：０

革兰氏阳性 ／ 革兰氏阴性 Ｇ＋ ／ Ｇ－ （ｉ１４：０＋ｉ１５：０＋ａ１５：０＋ｉ１６：０＋ｉ１７：０＋ａ１７：０） ／ （１６：１ω７ｃ＋ｃｙ１７：０＋１８：１ω７ｃ＋ｃｙ１９：０）

真菌 ／ 细菌 Ｆｕｎｇａｌ ／ Ｂａｃｔｅｒｉａｌ （１８：１ω９ｃ＋１８：２ω６，９ｃ） ／ （ ｉ１４：０＋１４：０＋ｉ１５：０＋ａ１５：０＋ｉ１６：０＋１６：１ω７ｃ＋１６：０＋ｉ１７：０
＋ａ１７：０＋ｃｙ１７：０＋１７：０＋１８：１ω７ｃ＋１８：０＋ｃｙ１９：０）

饱和脂肪酸 Ｓａｔｕｒａｔｅｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ １４：０＋１６：０＋１７：０＋１８：０

支链脂肪酸 Ｂｒａｎｃｈｅｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｉ１４：０＋ｉ１５：０＋ａ１５：０＋ｉ１６：０＋ｉ１７：０＋ａ１７：０

单不饱和脂肪酸 Ｍｏｎｏｕｎｓａｔｕｒａｔｅｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ １６：１ω７ｃ＋１８：１ω７ｃ

环丙烷脂肪酸 Ｃｙｃｌｏｐｒｏｐａｎｅ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｃｙ１７：０＋ｃｙ１９：０

环丙烷 ／ 单不饱和 Ｃｙｃｌｏｐｒｏｐａｎｅ ／ ｍｏｎｏｕｎｓａｔｕｒａｔｅｄ （ｃｙ１７：０＋ｃｙ１９：０） ／ （１６：１ω７ｃ＋１８：１ω７ｃ）

４ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４６ 卷　
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１．３．３　 土壤微生物多样性计算

土壤微生物多样性采用 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 多样性指数（Ｈ）、Ｐｉｅｌｏｕ 均匀度指数（ Ｊ）、Ｓｉｍｐｓｏｎ 优势度指数

（Ｄ）和 Ｍａｒｇａｌｅｆ 物种丰富度指数（Ｍ）进行描述［１９—２０］：

Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 多样性指数（Ｈ）： Ｈ ＝－ ∑（Ｐ ｉ ｌｎＰ ｉ）

Ｐｉｅｌｏｕ 均匀度指数（Ｊ）： Ｊ＝Ｈ ／ ｌｎＳ

Ｓｉｍｐｓｏｎ 优势度指数（Ｄ）： Ｄ ＝ １ － ∑Ｐ ｉ
２

Ｍａｒｇａｌｅｆ 物种丰富度指数（Ｍ）： Ｍ＝（Ｓ－１） ／ ｌｎＮ
式中：Ｐ ｉ ＝Ｎｉ ／ Ｎ，Ｎｉ为第 ｉ 种特征 ＰＬＦＡ 生物标记的个数，Ｎ 为所有特征 ＰＬＦＡ 生物标记的总个数，Ｓ 为群落中

特征 ＰＬＦＡ 生物标记的总种类数。
１．４　 数据处理与分析

在 Ｅｘｃｅｌ ２００７ 中对数据进行初步整理，然后在 ＳＰＳＳ ２２．０ 软件中采用 Ｓｈａｐｉｒｏ⁃Ｗｉｌｋ 对数据进行正态分布

和方差齐性检验。 采用单因素方差分析（ｏｎｅ⁃ｗａｙ ＡＮＯＶＡ）对不同恢复年限和经营模式下的土壤理化性质、
ＰＬＦＡ 相对丰度和含量、微生物多样性进行差异显著性检验（Ｔｕｋｅｙ 检验法，α ＝ ０．０５）。 在多元统计分析软件

Ｃａｎｏｃｏ ４．５ 中利用主成分分析（ＰＣＡ）检验不同恢复年限和经营模式之间土壤微生物群落结构的差异，冗余分

析（ＲＤＡ）检验土壤微生物群落结构与环境因子之间的相关性。 利用软件 Ｏｒｉｇｉｎ ９．０ 绘图。 所有数据均为平

均值±标准误。

２　 结果与分析

２．１　 不同恢复年限和经营模式下土壤理化性质

结果表明（表 ３），恢复年限显著影响了 ＳＯＣ、ＴＫ、Ｃ ／ Ｐ 和 Ｎ ／ Ｐ。 恢复 ９ ａ（Ｂ）的 ＳＯＣ、Ｃ ／ Ｐ 和 Ｎ ／ Ｐ 较恢复 ５
ａ（Ａ）分别显著提高 ２２．３％、３８．９％和 ３４．９％（Ｐ＜０．０５），ＴＫ 则显著下降 ２１．０％（Ｐ＜０．０５）。 同时，恢复年限在一

定程度上促进了 ＴＮ 的积累，降低了 ＴＰ。 不同经营模式中，修枝（Ｃ）对林地土壤各理化性质的影响不显著

（Ｐ＞０．０５）。 与对照（Ｂ）相比，林下植被去除（Ｄ）的 ＳＷＣ、ＳＯＣ、ＴＮ、Ｃ ／ Ｐ 和 Ｎ ／ Ｐ 分别显著降低 ２５．７％、２１．８％、
２９．４％、４０．８％和 ４６．７％（Ｐ＜０．０５），ＴＰ 显著提高 ３２．０％（Ｐ＜０．０５），ＴＫ 和 Ｃ ／ Ｎ 有所增加，但不显著（Ｐ＞０．０５）。
修枝＋林下植被去除（Ｅ）的 ＳＷＣ、ＳＯＣ、ＴＮ、Ｃ ／ Ｐ 和 Ｎ ／ Ｐ 较对照（Ｂ）分别显著降低 １４．４％、１９．１％、３０．９％、３７．２％
和 ４６．８％（Ｐ＜０．０５），ＴＰ、ＴＫ 和 Ｃ ／ Ｎ 分别显著提高 ２８．４％、３３．７％和 １７．６％（Ｐ＜０．０５）。

表 ３　 不同恢复年限和经营模式土壤理化性质

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｙｅａｒｓ ａｎｄ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｒｅｇｉｍｅｓ

土壤性质
Ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｙ

恢复年限和经营模式 Ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｙｅａｒｓ ａｎｄ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｒｅｇｉｍｅ

Ａ Ｂ Ｃ Ｄ Ｅ

容重 ＢＤ ／ （ｇ ／ ｃｍ３） ０．９５±０．０３ｂｃ １．１２±０．０５ａｂ １．１２±０．０６ａｂ １．１６±０．０５ａ ０．９１±０．０７ｃ
含水量 ＳＷＣ ／ ％ １２．８３±０．４０ａ １２．９６±０．１９ａ １３．７４±０．２６ａ ９．６３±０．４０ｃ １１．１０±０．４８ｂ
ｐＨ ７．８０±０．０８ａ ７．７９±０．０９ａ ７．７６±０．０５ａ ７．６９±０．１０ａｂ ７．５１±０．０２ｂ
有机碳 ＳＯＣ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ３１．５９±２．２３ｂｃ ３８．６４±２．１２ａ ３５．８８±１．１１ａｂ ３０．２０±１．３８ｃ ３１．２６±１．１４ｂｃ
全氮 ＴＮ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ３．４８±０．２１ａｂ ４．１２±０．２６ａ ３．９８±０．１９ａ ２．９１±０．２１ｂ ２．８４±０．１９ｂ
全磷 ＴＰ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ０．５３±０．０５ａｂ ０．４６±０．０２ｂ ０．４３±０．０３ｂ ０．６０±０．０２ａ ０．５８±０．０２ａ
全钾 ＴＫ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ３．７３±０．２６ａｂ ２．９５±０．１１ｃｄ ２．６５±０．０５ｄ ３．３６±０．１３ｂｃ ３．９４±０．１５ａ
碳氮比 Ｃ ／ Ｎ ９．０７±０．１３ｂ ９．４２±０．４９ｂ ９．０６±０．５９ｂ １０．４３±０．３０ａｂ １１．０８±０．７１ａ
碳磷比 Ｃ ／ Ｐ ６１．３７±８．１１ｂ ８５．２１±５．４５ａ ８３．４９±４．５７ａ ５０．４２±３．２２ｂ ５３．５０±１．５３ｂ
氮磷比 Ｎ ／ Ｐ ６．７６±０．８６ｂ ９．１２±０．８８ａ ９．３０±０．７８ａ ４．８６±０．４５ｂ ４．８５±０．２１ｂ

　 　 Ａ：恢复 ５ ａ Ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｆｏｒ ５ ｙｅａｒｓ；Ｂ：恢复 ９ ａ Ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｆｏｒ ９ ｙｅａｒｓ；Ｃ：修枝 Ｐｒｕｎｉｎｇ；Ｄ：林下植被去除 Ｕｎｄｅｒｓｔｏｒｙ ｒｅｍｏｖａｌ；Ｅ：修枝＋林下植被去

除 Ｐｒｕｎｉｎｇ＋Ｕｎｄｅｒｓｔｏｒｙ ｒｅｍｏｖａｌ；同一指标不同字母表示不同恢复年限或经营模式间差异显著（Ｐ <０．０５）；ＢＤ：容重 Ｂｕｌｋ ｄｅｎｓｉｔｙ；ＳＷＣ：土壤含水量

Ｓｏｉｌ ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ；ＳＯＣ：有机碳 Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ；ＴＮ：全氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＴＰ：全磷 Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；ＴＫ：全钾 Ｔｏｔａｌ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ；Ｃ ／ Ｎ：碳氮比 Ｃａｒｂｏｎ

ｔｏ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｒａｔｉｏ；Ｃ ／ Ｐ：碳磷比 Ｃａｒｂｏｎ ｔｏ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ｒａｔｉｏ；Ｎ ／ Ｐ：氮磷比 Ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｔｏ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ｒａｔｉｏ

５　 ８ 期 　 　 　 罗达　 等：岷江柏人工林恢复年限和经营模式对土壤微生物群落结构的影响 　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

２．２　 不同恢复年限和经营模式下土壤微生物多样性

从不同恢复年限和经营模式土壤中共检测出 ５２ 种 ＰＬＦＡ 生物标记，其中，恢复 ５ ａ（Ａ）、恢复 ９ ａ（Ｂ）、修
枝（Ｃ）、林下植被去除（Ｄ）和修枝＋林下植被去除（Ｅ）分别检测出 ３７、４７、５２、４９、４６ 种，图 １ 列出了提取到的

２４ 种具有代表性的 ＰＬＦＡ 生物标记。 不同恢复年限和经营模式对 ＰＬＦＡ 生物标记的相对丰度产生显著影响，
如恢复 ５ ａ（Ａ）的 ＰＬＦＡ ｉ１４：０、１６：１ω９ｃ、１６：１ω７ｃ、１６：１ ２ＯＨ、１０Ｍｅ１６：０ 显著高于恢复 ９ ａ（Ｂ）（Ｐ＜０．０５），ＰＬＦＡ
１６：０、１８：２ω６，９ｃ、１８：１ω９ｃ、２０：１ω９ｃ 显著低于恢复 ９ ａ（Ｂ）（Ｐ＜０．０５）。 ２４ 种代表性 ＰＬＦＡ 生物标记的累积相

对丰度超过了 ８７％。 其中，１６：０、１８：１ω９ｃ、１８：１ω７ｃ、ｃｙ１９：０、１０Ｍｅ１６：０ 的相对丰度均在 ５％以上，ｉ１５：０ 和

１６：１ω７ｃ也超过了 ４％，表明其在土壤中起主要作用。

图 １　 不同恢复年限和经营模式土壤磷脂脂肪酸生物标记相对丰度 ｍｏｌ ／ ％

Ｆｉｇ．１　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ＰＬＦＡ ｂｉｏｍａｒｋｅｒｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｙｅａｒｓ ａｎｄ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｒｅｇｉｍｅｓ

Ａ：恢复 ５ ａ Ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｆｏｒ ５ ｙｅａｒｓ；Ｂ：恢复 ９ ａ Ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｆｏｒ ９ ｙｅａｒｓ；Ｃ：修枝 Ｐｒｕｎｉｎｇ；Ｄ：林下植被去除 Ｕｎｄｅｒｓｔｏｒｙ ｒｅｍｏｖａｌ；Ｅ：修枝＋林下植被去

除 Ｐｒｕｎｉｎｇ＋Ｕｎｄｅｒｓｔｏｒｙ ｒｅｍｏｖａｌ；不同字母表示不同恢复年限或经营模式之间差异显著（Ｐ <０．０５）

不同恢复年限和经营模式对土壤微生物多样性的影响如图 ２ 所示。 显然，与对照相比（Ｂ），不同经营模

式（Ｃ、Ｄ、Ｅ）对土壤微生物 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 多样性指数、Ｐｉｅｌｏｕ 均匀度指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 优势度指数和 Ｍａｒｇａｌｅｆ 物
种丰富度指数均未产生显著影响（Ｐ＞０．０５）。 但从不同恢复年限看，除 Ｐｉｅｌｏｕ 均匀度指数外，恢复 ９ ａ（Ｂ）的其

他多样性指数较恢复 ５ ａ（Ａ）明显提高，Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 多样性指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 优势度指数和 Ｍａｒｇａｌｅｆ 物种丰富

度指数分别提高 ２．７％、０．３％和 １５．８％（Ｐ＜０．０５）。
２．３　 不同恢复年限和经营模式下土壤微生物 ＰＬＦＡｓ 量

图 ３ 显示，与恢复 ５ ａ（Ａ）相比，恢复 ９ ａ（Ｂ）土壤微生物总 ＰＬＦＡｓ 量、细菌 ＰＬＦＡｓ 量、真菌 ＰＬＦＡｓ 量、放线

菌 ＰＬＦＡｓ 量和丛枝菌根真菌 ＰＬＦＡｓ 量分别显著提高 ２．１９ 倍、２．１５ 倍、２．８５ 倍、１．１２ 倍和 １．０６ 倍（Ｐ＜０．０５），真
菌 ／细菌显著提高 １６．５％（Ｐ＜０．０５）。 不同经营模式中，修枝（Ｃ）提高了微生物总 ＰＬＦＡｓ 量和各类群 ＰＬＦＡｓ
量，但与对照（Ｂ）之间的差异不显著（Ｐ＞０．０５）。 除真菌外，林下植被去除（Ｄ）微生物总 ＰＬＦＡｓ 量、细菌 ＰＬＦＡｓ
量、放线菌 ＰＬＦＡｓ 量和丛枝菌根真菌 ＰＬＦＡｓ 量较对照（Ｂ）分别显著降低 ３０．５％、３１．９、３６．６ 和 ３３．３％（Ｐ＜
０．０５）。 修枝＋林下植被去除（Ｅ）降低了微生物总 ＰＬＦＡｓ 量和各类群 ＰＬＦＡｓ 量（Ｐ＞０．０５）。 与对照（Ｂ）相比，
修枝（Ｃ）、林下植被去除（Ｄ）和修枝＋林下植被去除（Ｅ）的真菌 ／细菌分别显著提高 １４．６％、２１．７％和 １７．５％
（Ｐ＜０．０５）。
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图 ２　 不同恢复年限和经营模式土壤微生物群落多样性

Ｆｉｇ．２　 Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｙｅａｒｓ ａｎｄ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｒｅｇｉｍｅｓ

图 ３　 不同恢复年限和经营模式土壤微生物类群磷脂脂肪酸含量及真菌 ／细菌

Ｆｉｇ．３　 Ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｇｒｏｕｐ ＰＬＦＡｓ ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ ／ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｒａｔｉｏ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｙｅａｒｓ ａｎｄ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｒｅｇｉｍｅｓ

　 　 不同恢复年限和经营模式在影响土壤细菌 ＰＬＦＡｓ 量的同时，也显著改变了细菌群落的组成和比值

（图 ４）。 从不同恢复年限看，恢复 ９ ａ（Ｂ）的土壤细菌各类群 ＰＬＦＡｓ 量较恢复 ５ ａ（Ａ）显著提高，其中，革兰氏
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阳性细菌、革兰氏阴性细菌、饱和、支链、单烯不饱和与环丙烷脂肪酸分别显著提高 １．４９ 倍、１．２７ 倍、１．６０ 倍、
１．４９ 倍、０．９３ 倍和 ２．０４ 倍（Ｐ＜０．０５）。 不同经营模式中，对照（Ｂ）和修枝（Ｃ）土壤细菌各类群 ＰＬＦＡｓ 量总体高

于林下植被去除（Ｄ）和修枝＋林下植被去除（Ｅ）。 无论是恢复年限还是经营模式对革兰氏阳性 ／革兰氏阴性

细菌均未产生显著影响（Ｐ＞０．０５）。 恢复 ９ ａ（Ｂ）的环丙烷 ／单烯不饱和脂肪酸较恢复 ５ ａ（Ａ）显著提高 ５８．９％
（Ｐ＜０．０５）。 修枝＋林下植被去除（Ｅ）的环丙烷 ／单烯不饱和脂肪酸较对照（Ｂ）显著降低 ２７．４％（Ｐ＜０．０５）。

图 ４　 不同恢复年限和经营模式土壤细菌各类群 ＰＬＦＡ 及比值

Ｆｉｇ．４　 Ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ＰＬＦＡｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｒａｔｉｏｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｙｅａｒｓ ａｎｄ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｒｅｇｉｍｅｓ

Ｉ：革兰氏阳性细菌脂肪酸 Ｇｒａｍ ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄｓ；ＩＩ：革兰氏阴性细菌脂肪酸 Ｇｒａｍ ｎｅｇａｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄｓ；ＩＩＩ：饱和脂肪酸

Ｓａｔｕｒａｔｅｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄｓ；ＩＶ：支链脂肪酸 Ｂｒａｎｃｈｅｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄｓ；Ｖ：单不饱和脂肪酸 Ｍｏｎｏｕｎｓａｔｕｒａｔｅｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄｓ；ＶＩ：环丙烷脂肪酸 Ｃｙｃｌｏｐｒｏｐａｎｅ

ｆａｔｔｙ ａｃｉｄｓ

２．４　 不同恢复年限和经营模式下土壤微生物群落结构

对提取的 ２４ 种具有代表性的 ＰＬＦＡ 进行主成分分析发现，第 １ 和第 ２ 主成分共同解释了微生物群落结

构总变异的 ６６．６３％（图 ５）。 主成分得分的方差分析表明，在 ＰＣ１ 上，恢复 ９ ａ 和恢复 ５ ａ 之间土壤微生物群

落结构差异显著（Ｐ＜０．０５）；同时，对照（Ｂ）、修枝（Ｃ）和修枝＋林下植被去除（Ｅ）三种模式之间差异不显著

（Ｐ＞０．０５），但三者与林下植被去除（Ｄ）之间相互存在显著差异（Ｐ＜０．０５）。 在 ＰＣ２ 上，林下植被去除（Ｄ）与修

枝＋林下植被去除（Ｅ）之间土壤微生物群落结构存在显著差异（Ｐ＜０．０５）。
通过分析 ＰＬＦＡ 在 ＰＣ１ 和 ＰＣ２ 上的载荷值，结果表明（图 ５），在所有特征 ＰＬＦＡ 中，对第 １ 主成分起主要

作用的为 ＰＬＦＡ ｉ１４：０、１６：１ω９ｃ、１６：１ω５ｃ、１６：０、１８：２ω６，９ｃ、１０Ｍｅ１６：０ 和 ２０：１ω９ｃ，主要表征了真菌、放线菌

和丛枝菌根真菌；而 ＰＬＦＡ ｉ１５：０、ａ１５：０、ｉ１６：０ 和 １８：０ 对第 ２ 主成分的贡献较大，主要表征了革兰氏阳性

细菌。
２．５　 土壤环境因子对微生物群落结构的影响

选取 ＢＤ、ＳＷＣ、ｐＨ、ＳＯＣ、ＴＮ、ＴＰ、ＴＫ、Ｃ ／ Ｎ、Ｃ ／ Ｐ 和 Ｎ ／ Ｐ 作为主要的土壤环境因子，对不同恢复年限和经

营模式岷江柏人工林 ０—１０ ｃｍ 土壤的微生物群落结构进行冗余分析发现，第 １ 和第 ２ 排序轴分别解释了

７１．０６％和 ８．９７％的土壤微生物与环境因子之间关系的变异（图 ６），表明土壤环境因子对微生物群落结构有重

要影响。
当所选土壤环境因子作为整体变量选入时，对不同恢复年限和经营模式岷江柏人工林土壤微生物群落结
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图 ５　 土壤微生物群落结构主成分分析及磷脂脂肪酸载荷值

Ｆｉｇ．５　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ （ＰＣＡ） ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｌｏａｄｉｎｇ ｖａｌｕｅ ｏｆ ＰＬＦＡ

图 ６　 土壤微生物群落结构与土壤环境因子的冗余分析

Ｆｉｇ．６　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ （ＲＤＡ） ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

构产生显著影响的分别为 ＴＫ（Ｆ＝ ４．８，Ｐ＝ ０．０２４）、ＳＯＣ（Ｆ ＝ ４．５，Ｐ ＝ ０．０４４）和 Ｃ ／ Ｐ（Ｆ ＝ ４．２，Ｐ ＝ ０．０２４），三者的

解释量达到 ５１．２％，其中 ＴＫ 和 ＳＯＣ 分别达到 ３０．７％和 １６．０％（表 ４）。 具体而言，显著影响的环境因子与土壤

微生物群落的关系主要表现为，ＴＫ 与各微生物类群及比值呈显著负相关关系，与之相反，ＳＯＣ 和 Ｃ ／ Ｐ 与各微

生物类群及比值呈显著正相关关系（图 ６）。

３　 讨论

３．１　 恢复年限和经营模式对土壤理化性质的影响

本研究发现，恢复 ９ ａ 的 ＳＯＣ 较恢复 ５ ａ 明显提高，ＴＮ 也有所增加，表明在干旱河谷区进行乡土树种造
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林有利于退化山地生态系统土壤肥力的恢复。 适度的人工修枝能有效改善林内光照和温湿度等环境条件，增
强微生物活性，加速枯枝落叶的分解，进而改善土壤理化性质［３］。 佘宇晨等［２１］ 研究也得出，修枝显著促进了

杉木人工林 ＳＯＣ 和 ＴＮ。 然而，从不同经营模式看，本研究发现修枝并未显著改善林地 ＳＯＣ、ＴＮ、ＴＰ 和 ＴＫ。
造成这种现象的原因可能在于本研究中的岷江柏树龄小，加上林下植被盖度大，尽管修枝在一定程度促进了

岷江柏的生长发育，但对改善林内环境的作用较小，因而对土壤理化性质的影响也较小。 尽管如此，有研究发

现，修枝在改善林内微环境后会加速土壤有机质的分解矿化，促进林木对土壤养分的吸收，进而在一定程度上

降低土壤有机质和养分含量［２２］。 不同的研究结果可能与树种、树龄、处理时间等因素有关。

表 ４　 土壤环境因子对微生物群落结构的解释量

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｖａｒｉａｎｃｅ ｅｘｐｌａｉｎｅｄ ｏｆ ｓｏｉｌ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｆｏｒ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ

土壤环境因子
Ｓｏｉｌ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒ

解释量 α
Ｅｘｐｌａｉｎｅｄ α ／ ％

解释量 β
Ｅｘｐｌａｉｎｅｄ β ／ ％ Ｐ Ｆ

全钾 ＴＫ ３０．７ ３０．７ ０．０２４ ４．８

有机碳 ＳＯＣ ２９．０ １６．０ ０．０４４ ４．５

碳磷比 Ｃ ／ Ｐ ２７．４ ４．５ ０．０２４ ４．２

氮磷比 Ｎ ／ Ｐ ２２．５ ４．０ ０．０７８ ３．２

全氮 ＴＮ ２１．６ １１．７ ０．０８８ ３．１

容重 ＢＤ ２１．６ ６．１ ０．０８６ ３．１

全磷 ＴＰ １６．０ ９．４ ０．１４８ ２．１

含水量 ＳＷＣ １３．９ ４．９ ０．１８２ １．８

碳氮比 Ｃ ／ Ｎ ３．４ １２．０ ０．６３８ ０．４

ｐＨ ２．０ ０．６ ０．８５６ ０．２

　 　 解释量 α：每个环境因子作为唯一因子时的解释量；解释量 β：当环境因子作为整体变量被选入模型时的解释量；Ｐ 表示当环境因子被作为

整体变量选入时在蒙特卡洛 ９５％置信区间显著性检验的 Ｐ 值；Ｆ 代表当环境因子被作为整体变量选入时在蒙特卡洛 ９５％置信区间显著性检验

的 Ｆ 值

林下植被作为森林生态系统的重要组成部分，在维护生态系统多样性、保持林地生产力、驱动地下生态过

程和维持生态功能方面发挥着重要作用［２３］。 本研究中，林下植被去除和修枝＋林下植被去除显著降低了 ＳＯＣ
和 ＴＮ。 林下植被去除降低了岷江柏人工林凋落物的数量和质量，减少和减缓了凋落物分解过程中碳和养分

元素的释放；同时，裸露的地表土壤温度高，有机质的分解以及岷江柏对养分的吸收加快，因而 ＳＯＣ 和 ＴＮ 显

著下降。 然而，林下植被去除和修枝＋林下植被去除提高了林地土壤 ＴＰ 和 ＴＫ，原因可能在于植被去除阻断

了林下植被对地下磷和钾等营养的吸收，并因此造成土壤磷和钾的积累。 此外，由于林下植被去除导致林地

土壤裸露，地表水分蒸发与水土流失严重，因而 ＳＷＣ 显著下降。
３．２　 恢复年限和经营模式对土壤微生物多样性和群落结构的影响

土壤微生物多样性既可以表征土壤的微生物活性及群落的稳定性，也可以反映土壤生态机制和土壤胁迫

对微生物群落的影响［２４］。 本研究从不同恢复年限和经营模式中共检测出 ５２ 种 ＰＬＦＡ 生物标记，表明岷江干

旱河谷区岷江柏土壤中的 ＰＬＦＡ 生物标记种类相对丰富，反映出该区域的保护与退化恢复有利于丰富微生物

的种类及群落的稳定性。 本研究中，除均匀度外，恢复 ９ ａ 的其他多样性指数较恢复 ５ ａ 明显提高，表明人工

林生态系统植被与土壤的发育促进了微生物多样性的增加。 前人研究也指出，植物群落的发育以及植物物种

组成和多样性的增加为土壤微生物提供了较多类型的食物供给，从而提高土壤微生物群落的多样性［２５］。 尽

管如此，本研究同时发现，林下植被去除引起的植物多样性降低并未改变土壤微生物多样性，原因可能在于微

生物多样性主要受乔木树种岷江柏凋落物种类或根际分泌物成分的调控。
从不同恢复年限看，恢复 ９ ａ 的微生物总 ＰＬＦＡｓ 量和各类群 ＰＬＦＡｓ 量较恢复 ５ ａ 表现为不同程度提高，

表明土壤微生物 ＰＬＦＡｓ 量随着人工林恢复年限的延长而增加，且恢复年限显著改变了土壤微生物群落结构

（图 ５）。 不同经营模式中，尽管修枝在一定程度提高了土壤微生物总 ＰＬＦＡｓ 量和各类群 ＰＬＦＡｓ 量，但与对照
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之间的差异不显著。 而林下植被去除显著降低了土壤微生物总 ＰＬＦＡｓ 量和各类群 ＰＬＦＡｓ 量（真菌除外）。 进

一步的 ＰＣＡ 结果也显示，修枝与对照之间的土壤微生物群落结构差异不显著，而对照与林下植被去除之间存

在显著差异，与李旭华等［３］和 Ｌｅｉ 等［４］的研究结果一致，表明单一林下植被去除显著改变了土壤微生物群落

结构，而单一修枝并未产生显著影响。 值得注意的是，尽管单一林下植被去除对土壤微生物群落结构的影响

显著，但修枝＋林下植被去除的交互作用影响不显著，原因可能在于单一林下植被去除对土壤微生物群落产

生了显著的负向效应，如细菌、放线菌和丛枝菌根真菌相对丰度和含量显著降低，然而在交互作用下，修枝产

生了一定的正向效应，导致修枝＋林下植被去除的交互作用对土壤微生物群落的影响不显著。 前人在研究两

种森林经营措施对土壤微生物群落的影响时也得到过类似的结论，如刘毓敏［２６］ 发现凋落物去除显著改变了

土壤微生物群落结构，但凋落物＋林下植被去除的交互作用对微生物群落结构的影响不显著。
真菌 ／细菌比除了可以指示两个微生物群落的生物量和相对丰度的变化外，还可用来表征土壤生态系统

的稳定性［２７］。 恢复 ９ ａ 的土壤真菌 ／细菌比显著高于恢复 ５ ａ，同时修枝明显高于对照，在一定程度上表明恢

复年限和合理的经营措施有利于退化人工林生态系统朝着稳定恢复的方向发展。 环丙烷 ／单烯不饱和脂肪酸

可用来评价土壤细菌与环境之间的关系，表征其受营养胁迫的程度［２８—２９］。 与恢复 ９ ａ 相比，该比值在恢复 ５
ａ 和修枝＋林下植被去除林地中明显降低，表明其土壤细菌群落受外源营养胁迫的程度加剧。
３．３　 恢复年限和经营模式驱动的土壤性质改变调控微生物群落结构

森林生态系统中，经营管理措施，如森林抚育、采伐更新、林地利用变化等，是森林经营过程中重要的营林

活动，对林分的生长发育起着至关重要的作用。 而森林经营模式引起的林内微气候和植物群落组成与功能的

变化会导致土壤理化性质的改变［３０］，势必影响土壤微生物多样性和群落结构［３１］。 本研究发现，ＳＯＣ 和 Ｃ ／ Ｐ
是影响岷江柏人工林土壤微生物群落的主要环境因子，这与 Ｄａｎｇ 等［３２］和马进鹏等［３３］的研究结果相似。 ＳＯＣ
作为土壤微生物所需能量的重要来源，已被众多学者证实是调控微生物多样性和群落结构的关键土壤因

子［３４］。 同时，张昊等［３５］研究发现，土壤微生物群落组成受 ＴＰ 的影响。 而 Ｌａｕｂｅｒ 等［３６］ 在研究土壤性质对微

生物群落结构的影响时也发现，土壤磷显著影响土壤细菌和真菌群落结构。 此外，在川西亚高山森林生态系

统的一些研究中发现，速效钾［３］和 ＴＫ［１０］也是影响土壤微生物群落结构的重要因素，本研究的冗余分析结果

也支持这一结论。 这些研究表明，不同森林生态系统土壤微生物群落结构往往同时受多种土壤因素的综合影

响，但关键的影响因素以及作用程度可能与不同研究的植被类型、土壤类型、凋落物性质以及气候条件等

有关。

４　 结论

恢复年限显著改善了岷江柏人工林林地土壤理化性质，改变了土壤微生物群落结构，土壤肥力与微生物

多样性和生物量得以提高，人工林生态系统恢复进程稳定。 林下植被去除与修枝＋林下植被去除加剧了土壤

肥力退化，不利于土壤微生物生长发育。 尽管修枝并未明显改善林地土壤肥力，但在一定程度上提高了土壤

微生物生物量，同时维持了较高的植被生产力，可为人工林的经营管理提供参考。
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