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摘要:伴随气候变化下亚热带地区米槠天然林净初级生产力变化,凋落物以及植物根系输入亦会发生改

变,这将显著影响土壤微生物群落。于2019年7月在设置7年的米槠天然林植物残体添加和去除试验

(thedetritusinputandremovaltreatments,DIRT)样地采集不同处理(对照、去除地上凋落物、去除地下根

系、无凋落物输入、添加双倍地上凋落物)的2个土层土壤(0—10,10—20cm),测定微生物磷脂脂肪酸

(phospholipidfattyacid,PLFA)含量,计算各微生物群落比值以及多样性,进一步揭示凋落物和植物根系

输入对亚热带米槠天然林土壤微生物群落组成和多样性的影响。结果表明:(1)不同处理下0—10cm土

层微生物磷脂脂肪酸含量约为10—20cm土层的2倍;(2)地上凋落物变化均使得革兰氏阳性菌、阴性菌

及放线菌等细菌含量出现不同程度的下降,但不会对丛枝菌根等真菌含量产生影响,而去除根系处理显著

降低丛枝菌根真菌含量;(3)微生物群落Shannon-wiener、Simpson多样性指数不受凋落物输入的影响,凋

落物去除降低表层土壤微生物群落的 Margalef丰富度,提高Pielou均匀度,表明0—10cm土层微生物群

落含量与分布状况受凋落物输入变化影响较大;(4)地下植物根系存在可提高真菌(如丛枝菌根真菌)含

量,而地上凋落物输入主要改变细菌丰度以及群落结构。可溶性有机碳以及矿质氮是影响不同处理土壤

微生物群落组成和多样性的主要因素。可见,凋落物和根系输入通过土壤理化性质的变化而影响了微生

物群落,研究结果可为全面认识植物、土壤与微生物间的相互作用对森林生产力的影响提供科学依据。
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Abstract:WiththechangeofnetprimaryproductivityinanaturalforestofCastanopsiscarlesiiinsubtropical
regionunderclimatechange,litterandplantrootinputswillalsochange,whichwillsignificantlyaffectsoil
microbialcommunity.Inthisstudy,theDetritusInputandRemovalTreatments(DIRT)hadbeensetupin
anaturalC.carlesiiforestforsevenyears.InJuly2019,soilsoftwolayers(0—10,10—20cm)indifferent
treatments(control,removalofabove-groundlitters,removalofroots,noinputoflitters,andadditionof
doubleabove-groundlitters)werecollectedtomeasuremicrobialphospholipidfattyacid(PLFA)contents.
Theratioanddiversityofmicrobialgroupswerecalculatedtofurtherrevealtheinfluencingmechanismof
litterandplantrootinputsonsoilmicrobialcommunitycompositionanddiversityinasubtropicalnaturalC.
carlesiiforest.Theresultsshowedthat:(1)ThePLFAcontentofmicroorganismsinthe0—10cmsoillayer
fordifferenttreatmentswasabouttwicethatinthe10—20cmsoillayer.(2)Theadditionorremovalof
littersreducedthecontentsofgram-positivebacteria,gram-negativebacteria,actinomycetesandotherbacteria
tovaryingdegrees,buthadnoeffectonarbuscularmycorrhizalfungi.TherootremovalreducedthePLFA



contentofarbuscularmycorrhizalfungisignificantly.(3)Shannon-WienerandSimpsondiversityindicesof
themicrobialcommunitieswerenotaffectedbydifferenttreatments.Litterremovalreducedtherichnessof
soilmicrobialcommunityandimprovedtheevenness.Thecontentanddistributionofmicrobialcommunityin
0—10cmsoillayerweregreatlyaffectedbythechangeoflitterinput.(4)Plantrootsimprovedthecontent
offungi,whilelitterinputmainlychangedbacterialabundanceandstructure.Solubleorganiccarbonand
mineralnitrogenwerethemainfactorsthataffectthemicrobialcommunitycompositionanddiversity.There
fore,litterandrootinputsaffectedsoilmicrobialcommunitythroughthechangeofsoilproperties.The
resultscanprovideascientificbasisforunderstandingtheeffectsofinteractionsamongplants,soil,and
microorganismsonforestproductivity.
Keywords:microbialcommunity;microbialdiversity;phospholipidfattyacid;litter;root

  伴随着全球气候变暖、氮沉降等气候变化的加剧,
森林生态植被群落、物种构成以及植物本身的化学计量

发生明显变化,导致凋落物以及根系输入的数量及质量

亦相应发生改变[1]。在森林生态系统中,90%的净初级

生产量是以地上或地下凋落物的形式归还到土壤中,凋
落物不仅直接向土壤输入碳氮等营养元素,而且其数

量、质量变化也改变土壤微环境,如温度、含水量以及

pH等,进而间接改变土壤碳氮循环过程[2]。
土壤微生物作为分解者在森林生态系统中积极

参与物质循环和能量流动,是凋落物分解、土壤呼吸

以及生物化学循环等过程的主要驱动因子之一[3]。
土壤微生物通过对土壤有机质的矿化及积累,实现土

壤有机质固定和植物对养分的吸收。在森林生态系

统中,凋落物与根系及其分泌物是土壤微生物的主要

碳源,凋落物和根系输入的细微变化导致微生物群落

的快速响应[4]。卢胜旭等[5]对亚热带米槠人工林的

研究中发现,凋落物输入变化导致微生物磷脂肪酸含

量发生显著变化,且细菌、放线菌等受地上凋落物输

入变化影响明显;Zhao等[6]在温带樟子松人工林的

研究中发现,地上凋落物输入减少并不会对土壤微生

物量、群落结构以及功能状况产生影响,这可能是因

为常绿阔叶林凋落物营养元素、碳氮含量相对较高,
以及地下植物根系对土壤微生物影响差异等因素;

Wang等[7]在中亚热带杉木和马尾松混交林的研究

中发现,根系去除引起的土壤微生物群落变化大于凋

落物添加处理,其中放线菌主要受植物根系输入的影

响;Brant等[8]在温带落叶栎林凋落物和根系输入试

验中发现,根输入是导致土壤微生物群落发生变化的

主要因素,去除根系增加了放线菌数量,减少了真菌

的数量,两者均说明除地上凋落物外,地下植物根系

输入变化也是影响土壤微生物含量以及结构的重要

因素之一。综上所述,微生物对凋落物和根系输入变

化的响应受地带差异、森林类型等因素影响具有一定

的复杂性,且目前在亚热带常绿阔叶天然林中研究凋

落物和植物根系输入变化对微生物影响相对较少。

我国亚热带地区作为同纬度地区唯一的“绿洲”,
因其森林面积大、净初级生产力高以及生物多样性丰

富受到广泛关注。米槠(Castanopsiscarlesii)是该

地区主要的建群种与优势种,形成了稳定的顶级生态

群落[9]。因此,本研究在亚热带米槠天然林内设置凋

落物和根系添加与去除试验,根据不同土层(0—10,

10—20cm)土壤微生物各特征磷脂脂肪酸含量及土

壤理化性质差异,对土壤微生物群落组成以及多样性

进行研究,这对全面认识亚热带植物、土壤与微生物

间的相互作用,以及土壤肥力固持、森林生产力提高

等有重要意义。

1 材料与方法
1.1 研究区概况

研究区位于福建省三明市格氏栲自然保护区

(117°28'E,26°11'N),海拔305~315m,年平均降水

量1630mm,平均气温19.5℃。本保护区试验样地

土壤是由砂岩发育而成的红壤。本研究区米槠天然

林林龄约200年,人为干扰较少。该试验样地天然林

的密度为1192hm2,2012年的群落调查表明,建群

种为米槠(Castanopsiscarlesii),林下植被主要为华

山姜(Alpiniachinensis)、硃砂根(Ardisiacrenata)、
香花崖豆藤(Millettiadielsiana)、桂北木姜子(Lit-
seasubcoriacea)和狗脊(Woodwardiajaponica)等,
总生物量为397.4t/hm2,平均树高为19.2m,平均

胸径为22.13cm[10]。

1.2 DIRT样地设置

本研究地于2012年6月在米槠天然林中随机布

设3块20m×20m标准样地,每块标准样地内随机

布设5个1m×1m的试验小区,5种处理,3个重

复,共设置15个试验小区。具体试验设计为:对照处

理(CT)是自然状态下正常凋落物输入状态;去除地

下根系(NR)是在试验小区周围挖1m的壕沟并埋

入0.1mm孔径尼龙网隔绝根系;去除地上凋落物

(NL)是将1.5m×1.5m、孔径为2mm的尼龙网放

置于试验小区上方,隔绝叶、枝等地上凋落物输入;无
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凋落物输入处理(NI)是将去除地上与地下凋落物处

理都应用于该试验小区;添加双倍凋落物处理(DL)
是每月末将去除地上凋落物处理尼龙网上的凋落物

均匀铺置于该试验小区。

1.3 土壤样品采集

2019年7月(湿季),在DIRT处理各小区内采

用“S”点取样法设置5个采样点。用直径为3cm的

土钻钻取0—10,10—20cm土层土样,装入已灭菌的

自封袋内后带回实验室。充分混合均匀土壤后去除

肉眼可见的石块以及植物根系残体后,将土样过2
mm筛后分为3部分,部分保存于-20℃冷冻箱,用
于测定土壤磷酸脂肪酸(phospholipidfattyacid,PL-
FA);部分新鲜土壤过2mm筛,测定可溶性有机碳、
氮、硝态氮以及铵态氮;部分土壤室内自然风干后过

0.149mm筛,测定土壤碳氮含量等指标。

1.4 土壤基本理化性质测定

土壤含水率采用烘干法测定;土壤pH采用便携式

pH计(STARTER300,OHAUS,美国)测定;全氮(total
nitrogen,TN)与全碳(totalcarbon,TC)采用土壤碳氮元

素分析仪(ElementalAnalyzerVarioELIII,德国)测定;
土壤可溶性有机氮(dissolvedorganicnitrogen,DON)以
及土壤可溶性有机碳(dissolvedorganiccarbon,DOC)冷
水浸提后分别采用连续流动分析仪(SkalarSan++,荷
兰)测定DON含量,DON含量是通过TN→NH4+—N→
NO3-—N计算后获得,TOC分析仪(TOC-VPH/CPN,

Shimadzu,日本)测定DOC浓度;土壤铵态氮和硝态氮

(NH4+—N和NO3-—N)采用硫酸钾浸提后用连续流动

分析仪(SkalarSan++,荷兰)测定。具体结果见表1。
表1 不同凋落物和根系输入处理土壤化学性质

土层

深度/cm
处理 pH

NH4+—N/

(mg·kg-1)
NO3-—N/

(mg·kg-1)
DOC/

(mg·kg-1)
DON/

(mg·kg-1)
TN/

(g·kg-1)
TC/

(g·kg-1)
C/N

CT 4.11±0.14Aa 19.65±0.57Aa 7.26±0.22Aa 90.55±3.88Aa 4.69±0.31Aa 1.54±0.04Aa 21.48±0.99Ba 13.99±0.99Ba
NR 4.15±0.09Aa 11.92±0.67Ca 4.08±0.65Ba 47.91±1.39Ca 1.65±0.04Ca 1.13±0.1Ca 19.36±0.84Ca 17.25±0.97Aa

0—10 NL 4.18±0.05Aa 10.14±0.55Da 4.80±0.10Ba 36.54±1.52Da 1.98±0.08Ca 1.12±0.08Ca 18.41±0.56Ca 16.52±0.69Aa
NI 4.08±0.07Ab 9.29±0.92Da 1.99±0.51Ca 39.24±3.15Da 1.95±0.18Ca 1.14±0.05Ca 19.37±0.21Ca 17.05±0.82Aa
DL 4.12±0.01Aa 13.11±0.01Ba 4.18±0.01Ba 71.65±0.01Ba 2.90±0.01Ba 1.4±0.01Ba 23.11±0.01Aa 16.54±0.01Aa
CT 4.11±0.01Ba 12.88±0.01Ab 2.80±0.01Ab 44.22±0.01Ab 1.90±0.01Bb 0.8±0.01Bb 12.48±0.01Bb 15.52±0.01Aa
NR 4.17±0.04ABa 8.37±1.00Cb 2.82±0.55Ab 36.05±1.63Bb 1.81±0.59Ba 0.85±0.07Bb 11.49±0.49Cb 13.50±0.79Bb

10—20 NL 4.25±0.03Aa 9.48±0.47BCa 1.54±0.64Bb 30.77±0.07Cb 0.60±0.41Cb 0.87±0.04Bb 13.41±0.27Bb 15.48±0.47Aa
NI 4.22±0.04Aa 10.01±0.34Ba 0.70±0.02Cb 20.66±0.32Db 1.67±0.29Ba 0.89±0.07Bb 12.6±0.36Bb 14.19±0.65Bb
DL 4.25±0.01Aa 12.45±0.01Aa 2.30±0.01Ab 41.86±0.01Ab 2.80±0.01Aa 1.02±0.01Ab 14.66±0.01Ab 14.43±0.01ABb

T ns *** *** *** *** *** *** ns
S * *** *** *** *** *** *** ***
T×S ns *** *** *** *** *** *** ***

  注:T为处理;S为土层;TN为总氮;DON为可溶性有机氮;n=3;表中数据为平均值±标准差;不同大写字母表示不同处理间差异显著(P<

0.05);不同小写字母表示不同土层间差异显著(P<0.05)。下同。

1.5 磷脂脂肪酸测定

磷脂脂肪酸测定是通过总脂提取、磷脂分离以及

磷脂甲酯化提取出干燥的磷脂脂肪酸甲脂,后将200

μL含有19∶0甲酯的内标液将样品洗入GC瓶,用

气象色谱仪(Agilent6890N,美国)进行特征磷脂脂

肪酸的鉴定。计算采用19∶0内标法,每单位干土所

含脂肪酸含量nmol/g。主要的磷酸脂肪酸标记与对

应微生物群落[11]见表2。
表2 磷脂脂肪酸特征值标记物

微生物群落类型 磷脂脂肪酸标记物

革兰氏阳性细菌(GP,gram-positivebacteria) i14∶0,i15∶0,a15∶0,i16∶0,i17∶0,a17∶0
革兰氏阴性细菌(GN,gram-negativebacteria) 16∶1ω9c,16∶1ω7c,cy17∶0,18∶1ω7c,18∶1ω5c,cy19∶0

丛枝菌根真菌(AMF,arbuscularmycorrhizalfungi) 16∶1ω5c
放线菌(ACT,actinomycetes) 10Me16∶0,10Me17∶0,10Me18∶0

真菌(fungi) 18∶1ω9c,18∶2ω6c

细菌(bacteria)
i14∶0,i15∶0,a15∶0,i16∶0,i17∶0,a17∶0,16∶1ω9c,16∶1ω7c,

cy17∶0,18∶1ω7c,18∶1ω5c,cy19∶0
GP/GN 革兰氏阳性菌革兰氏阴性菌磷脂脂肪酸含量比值

F/B 真菌和细菌磷脂脂肪酸含量比值

1.6 数据处理

数据经过Excel2010软件处理,用SPSS24.0软

件进行统 计 分 析。采 用 单 因 素 方 差 分 析(one-way

ANOVA)检验 不 同 处 理 指 标 之 间 的 差 异 显 著 性

(P=0.05)。采用双因素方差(two-wayANOVA)分析

判断土层与处理间交互效应。采用独立样本T 检验对
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土层间各指标进行显著性检验(P=0.05)。采用Canoco
5.0软件,将不同土层土壤微生物群落构成作为响应因

子,土壤基本理化性质作为环境因子做冗余分析并绘制

图像。其余绘图由Origin2018软件完成。
微生物种群多样性采用Shannon-wiener多样性指

数(H')、Pielou均匀度指数(J)、Simpson优势度(D)与
Margalef丰富度指数(R)[12-13],计算公式为:

H'=∑
n

i=0
PilnPi (i=1,2,…,n)

J=H'/lnS
M=(S-1)/lnN

D=1-ΣPi
2

式中:Pi=Ni/N,Ni为第i种特征磷脂脂肪酸含量;

N 为特征磷脂脂肪酸含量总和;S 为同一样品检测

出磷脂脂肪酸种数。

2 结果与分析

2.1 凋落物和根系输入变化中土壤磷脂脂肪酸含量

由图1可知,不同土层之间的微生物PLFAs含

量差异显著,0—10cm土层中各微生物群落PLFAs
含量约为10—20cm土层的2倍,说明土层深度对微

生物群落结构影响显著(P<0.05)。

  注:T为处理;S为土层。图中不同大写字母表示不同处理间差异显著(P<0.05);不同小写字母表示不同土层间差异显著(P<0.05)。下同。

图1 不同凋落物和根系输入处理土壤微生物磷脂脂肪酸含量

  在0—10cm土层中,各凋落物和根系处理土壤

微生物总 PLFAs含量以 CT 处理的最高(32.98
nmol/g),NI处理的最低(21.15nmol/g)(图1)。

NR、NL、NI处理土壤革兰氏阳性菌PLFAs含量没

有差异,但都显著低于CT和DL处理,说明去除凋

落物或者根系对革兰氏阳性菌有明显影响(P<
0.05)。NR处理革兰氏阴性菌PLFAs含量显著低

于其余处理,说明根系可能是影响革兰氏阴性菌的因
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素之一。丛枝菌根真菌PLFAs含量较低(0.57~
0.75nmol/g),CT、NL、DL处理丛枝菌根真菌PL-
FAs含量显著大于NR和NI处理。CT处理放线菌

PLFAs含量最高(6.21nmol/g),而NR、NL、NI3种

处理PLFAs含量显著低于其他处理,且三者之间没

有显著差异,这与革兰氏阳性菌的变化趋势相同。真

菌PLFAs含量在 NI处理中明显低于其他处理,说
明凋落物和根系去除影响真菌含量。

在10—20cm土层中,微生物总PLFAs含量呈

现DL>CT>NL>NI>NR的变化趋势,且各处理间的

差异显著(P<0.05)。DL处理革兰氏阳性菌含量显著

高于其余处理,而NR、NL、NI处理间无显著差异。在革

兰氏阴性菌PLFAs含量中,DL、CT与NL处理间没有

显著差异,但三者显著大于NI与NR处理。丛枝菌根

真菌PLFAs含量在不同处理间具有明显差异,其中

NR处理含量最低(0.17nmol/g),CT处理含量最高

(0.31nmol/g)。NR处理放线菌含量显著低于其他

处理,且NI与NL处理间无显著差异。NL与DL处

理之间真菌PLFAs含量没有明显差异;DL处理细

菌PLFAs含量明显高于其他处理。处理和土层对

各微生物PLFAs含量有极显著影响(P<0.001)。
同时,除革兰氏阴性菌外,其他各类微生物PLFAs
含量受处理和土层交互作用的影响显著。

0—10cm土层中,NR处理革兰氏阳性菌与阴

性菌比值(GP∶GN)显著大于其余处理。在0—10
cm土层中,真菌与细菌比值(F∶B)在不同处理间差

异显著,NI处理比值仅为0.20,NR为0.27,NL为

0.28,说明凋落物和根系输入变化对微生物群落结构影

响较大,但并没有改变细菌在微生物群落结构中的主

导地位。在10—20cm土层中不同处理间GP∶GN比

值没有显著差异。与CT处理相比,去除凋落物或者

根系处理F∶B比值有不同程度上升;同时,GP∶GN和

F∶B受处理和土层交互作用的影响较低。

2.2 凋落物和根系输入变化中土壤微生物多样性

由表3可知,在0—10cm 土层中,不同处理间

Shannon-wiener多样性指数、Simpson多样性指数

没有显著差异,但 Margalef丰富度指数差异显著,其
中DL处理显著大于其余处理,CT与 NR处理指数

次之,NL处理指数最低。Pielou均匀度指数在处理

间差异显著,呈现 NI>NL>NR>CT>DL的变化

趋势,凋落物或根系去除处理均匀度指数显著大于双

倍凋落物添加处理。在10—20cm土层中,CT处理

Shannon-wiener多样性指数和Simpson多样性指

数明显低于其他处理;NR与NI处理中 Margalef丰

富度指数显著低于其他处理,这表明在该土层植物

根系对微生物丰富度的影响较强。Pielou均匀度指数呈

现与Margalef丰富度指数相反的变化趋势,说明NI处

理中检测出的PLFAs种数较少且含量均匀。另外,

Margalef丰富度指数分别受处理和土层的影响非常显

著(P<0.001),处理和土层的交互作用对Simpson和

Shannon-wiener多样性指数以及 Margalef丰富度、

Pielou均匀度均有显著影响(P<0.05)。
表3 不同凋落物和根系输入处理土壤微生物多样性指数

土层深度/cm 处理 Shannon-wiener指数 Simpson指数 Margalef指数 Pielou指数

CT 2.5015±0.0279Aa 0.9022±0.0043Aa 4.9770±0.1982Bb 0.8601±0.0027Da
NR 2.4740±0.0643Aa 0.8961±0.0071Aa 4.8779±0.1892BCb 0.8858±0.0124Cb

0—10 NL 2.5163±0.0184Aa 0.9036±0.0035Aa 4.6768±0.0795Db 0.9076±0.0066Bb
NI 2.4570±0.0240Ab 0.8950±0.0022Ab 4.2615±0.0577Cb 0.9310±0.0091Ab
DL 2.4736±0.0208Ab 0.8958±0.0043Aa 5.2728±0.1649Ab 0.8453±0.0019Eb
CT 2.4441±0.0293Ba 0.8880±0.0043Bb 5.9466±0.0870Aa 0.8815±0.0106Cb
NR 2.5213±0.0206Aa 0.9029±0.0035Aa 5.4321±0.1238Ba 0.9830±0.0080Aa

10—20 NL 2.5156±0.0173Aa 0.9021±0.0033Aa 5.8281±0.0432Aa 0.9289±0.0064Ba
NI 2.5569±0.0468Aa 0.9080±0.0059Aa 5.2451±0.0484Ba 0.9968±0.0182Aa
DL 2.5197±0.0100Aa 0.9004±0.0011Aa 5.8156±0.2069Aa 0.9023±0.0103Ca

T ns * *** ***
S * ns *** ***
T×S ** *** *** **

2.3 凋落物和根系输入变化处理中影响土壤微生物

的主要因素

通过冗余分析(RDA)(图2)可知,不同处理间的

聚类效应较好。在0—10cm土层中,轴1解释了微

生物PLFAs含量变化的81.27%,轴2解释了微生物

PLFAs含量变化的6.54%。在该土层的环境影响因

子中,DOC解释度最高,达到72.00%(P=0.002),主
要影响放线菌以及革兰氏阳性菌PLFAs含量,其次

为NO3-—N,解释度为9.7%(P=0.004)。在10—

20cm土层中,轴1解释了微生物 PLFAs含量变

化的85.25%,轴2解释了微生物PLFAs含量变化

的2.53%;NH4+—N 是该土层中主要的环境影响
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因素,解释度为65.00%(P=0.002),其与细菌、放线

菌以及总微生物 PLFAs含量相关性最强,TC解

释度也达到14.7%(P=0.004)。另外,在本研究中,
去除凋落物或者植物根系处理均出现在与主要影

响因子相反的方向,而对照或添加凋落物处理则与

主要影响因子同向,这表明4种环境变量主要影响

不同处理土壤微生物含量及多样性,特别是 DOC
以及矿质氮。

  注:GP为革兰氏阳性菌;GN为革兰氏阴性菌;AMF为丛枝菌根真菌;ACT为放线菌;Bacteria为细菌;Fungi为真菌;DOC为可溶性有机碳;

DON为可溶性有机氮;TC为总碳;TN为总氮。

图2 凋落物和根系输入变化下土壤磷脂脂肪酸冗余分析

3 讨 论
3.1 凋落物和根系输入变化对土壤微生物群落组成

的影响

磷脂脂肪酸作为微生物细胞膜的关键组成部分,不
同种类的微生物可以合成不同生物标记的磷脂脂肪酸。
本研究中,0—10cm土层微生物PLFAs含量约为10—

20cm土层的2倍,这主要是因为土壤表层(0—10cm)
凋落物以及植物根系丰富,土壤有机质含量高(表1),因
而该层PLFAs含量更高。

相对CT处理,去除凋落物或者根系处理表层

(0—10cm)土壤总PLFAs、革兰氏阳性菌、革兰氏阴

性菌、细菌以及放线菌含量均有不同程度下降,如邹

秉章[14]在对杉木人工林的间伐和套种试验中发现,
相对真菌而言,革兰氏阳性菌等细菌属于富营养微生

物,它们主要以新鲜输入的有机质作为可利用底物。
土壤表层凋落物以及根系的去除使得土壤中构成微

生物结构碳和氮磷等新鲜输入的营养物质缺失,而细

菌作为r-策略生物无法获得底物,整个种群规模也

会出现不同程度的下降。真菌作为k-策略生物与

细菌生存策略相反,具有需营养量、需水量、敏感性低

的特征,且能构成较为完整的菌丝网络,降低对外部

新鲜输入营养物质(如可溶性有机质)的依赖需求。

NR与NI处理真菌PLFAs含量显著低于NL处理,
是因为植物根系一方面促进有机碳的固定,另一方面

植物根系也与特定真菌形成共生关系[15],去除植物

根系(NR、NI)导致丛枝菌根真菌等真菌失去相应的

依附结构,数量以及活性也因此降低,这也表明真菌

受根系影响较大。
一般认为,GP∶GN值高有机碳可利用度低,对

揭示土壤有机碳利用状况具有关键作用。本研究中,
仅有0—10cm土层NR处理显著大于其他处理,Fa-
nin等[16]在对瑞典北部某小岛进行树根移除有时也

发现,去除植物根系增加GP∶GN比值,这与本研究

结果一致。有研究[17]也表明,植物根际周围及分泌

物含有糖类等易分解物质,可作为微生物生长的底

物,去除根系使得土壤中β-葡萄糖苷酶等分解碳的

酶活性下降[18],微生物碳源代谢功能下降,碳可利用

性也降低。在NL处理中F∶B值明显高于其他处

理,这与吴君君[2]在亚热带人工针叶林DIRT试验结

果相似。在前期研究[19]结果中发现,保留根系处理

中惰性碳含量显著高于其他处理,易分解碳输入减

少,惰性碳比重上升。真菌相对细菌更倾向于利用土

壤中的难降解物质(木质素、纤维素),因此真菌比细

菌更容易获得代谢底物。另外,细菌种群基数大而真

菌种群基数小,进而影响各处理比值。

α 多样性指数常用来指示植物或微生物的种数

以及数 量 状 况。在 本 研 究 中,Shannon-Wiener、

Simpson多样性指数在不同处理以及土层之间并无
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明显变化,这表明凋落物和根系输入变化并不会对微

生物群落的多样性造成显著影响,这可能是由于本研

究地米槠林龄在200年以上,植被以及微生物群落演

替都达到顶级状态,凋落物输入变化并不会对微生物

多样性造成显著影响。而表层土壤 Margalef丰富度

指数在不同处理之间差异显著,添加凋落物处理显著

大于去除凋落物或者植物根系处理,这表明凋落物输

入量以及类型变化影响微生物各种群丰富度。桑昌

鹏等[20]在对滨海沙地进行凋落物和根系去除试验也

发现,凋落物以及根系输入变化会导致不同类型微生

物群落萎缩。另外,0—10cm土层 Margalef指数明

显低于10—20cm土层,这可能是因为本研究中各土

层微生物种数无明显差异,而PLFAs含量差异显

著。在0—10cm土层中,Pielou均匀度指数在不同

处理间差异显著,这可能是由于NI处理缺少凋落物

和植物根系新鲜物质输入,表层土壤易受到凋落物的

直接影响,温度、含水量等微环境发生变化。同时,添
加双倍凋落物处理有机质输入增多,土壤中易分解碳

氮比例上升,可能衍生更多不同种类微生物。另外,
与韩世忠等[21]在福建省建瓯和武夷山米槠天然林土

壤微生物研究相比,本研究多样性指数和丰富度指数

均有不同程度下降,这可能与土壤有机质含量多寡等

基本理化性质有关。在韩世忠等[21]的研究中两地的

有机质含量(有机碳、总氮)以及pH 均大于本文,这
可能是因为丰富的有机质可以为微生物提供活性底

物,另外低pH的酸性土壤对微生物生长产生生理胁

迫,特别是胞外酶活性降低使微生物失去分解的主要

来源。Geisseler等[22]也发现,在中性土壤中细菌群

落多样性丰富,而在酸性土壤中较低,且pH 与PL-
FA具有显著的正相关关系。

3.2 凋落物和根系输入变化对土壤微生物的影响因

素分析

RDA分析表明,在0—10cm土层中,可溶性有

机碳(DOC)是影响该土层微生物种群的重要因素。

DOC主要通过枯枝落叶层的淋溶以及植物根系分泌

物周转产生,是微生物营养物质以及能量的主要来

源。本研究中凋落物和根系输入变化导致作为微生

物底物呼吸的关键成分DOC发生显著变化(表1),
从而对整个微生物群落组成产生影响。同时,根据

DOC化学结构等因素可将DOC分为疏水性和亲水

性,虽然被吸附的DOC移动性差,被微生物利用能

力仅为可流动DOC的1/5[23],但疏水性DOC所占

比值大,同时疏水性DOC的吸附能力强,大量DOC
被截留在土壤表层[24],导致表层土壤DOC浓度显著

大于底层,因此DOC为表层土壤微生物群落组成变

化的主要影响因素。另外,真菌与DOC的相关性最

低(图2),这是因为真菌主要通过利用难分解物质为

主,而对不稳定碳化合物的敏感度低,如葡萄糖、氨基

酸等。在10—20cm土层中,TC是次要影响因素。
全球1m土层内土壤有机碳(SOC)含量约为总碳的

60%以上[25],而SOC经过微生物分解后被其获取成为

自身能源,满足生长需求,进而影响微生物群落。
矿质 氮 主 要 是 铵 态 氮(NH4+—N)和 硝 态 氮

(NO3-—N),在0—10cm 土层中,NO3-—N 为次

要影响因素,而在10—20cm 土层中,NH4+—N是

影响微生物群落组成的主要因素。NH4+—N是我

国南方无机氮的主要成分[26],同时我国南方地区也

是全球三大氮沉降地区之一,因此植物凋落物及根系

分泌物的氮含量高,本研究也发现,凋落物和根系输

入变化对矿质氮含量产生显著影响(表1),这与卢胜

旭等[5]在亚热带米槠人工林的研究结果一致。这主

要是因为氮有效性增加促进微生物活性提高,以及数

量增加,促进微生物代谢功能增强;Wei等[27]也认

为,一定量NH4+—N的添加会导致团聚体中革兰氏

阳性菌数量的增加,而NO3-—N的增多则促进革兰

氏阴性菌含量增加。

4 结 论
在植物残体的添加与去除试验中发现,地上与地

下凋落物的添加与去除对微生物群落组成以及多样

性产生显著影响。不同处理下细菌含量显著大于真

菌含量,说明凋落物的添加与去除并不会改变该地区

细菌的主导地位。添加或去除凋落物使得革兰氏阳

性菌等细菌出现不同程度的下降;相比对照,去除根

系、去除凋落物以及无凋落物输入处理土壤细菌含量

分别下降28.7%,21.1%和29.0%。凋落物添加与去

除并不会对丛枝菌根真菌等真菌产生显著影响,但去

除根系处理相比对照则降低33.3%的丛枝菌根真菌

以及17.1%的真菌。
微生物群落多样性没有受到凋落物添加或去除

的影响,凋落物去除降低表层土壤微生物群落的丰富

度而提高均匀度,且含有凋落物的处理土壤微生物丰

富度与均匀度大,说明凋落物影响表层土壤微生物群

落多样性。由此可见,亚热带常绿阔叶林中植物根系

输入主要对真菌数量以及结构产生影响,而地上凋落

物输入主要影响细菌丰度,但具体影响机制仍需进一

步的研究。另外,可溶性有机碳以及矿质氮是影响微

生物群落结构的主要因素。
因此,植物残体的添加与去除可能直接导致土壤
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性质发生改变,如矿质氮、可溶性有机碳等间接影响

微生物的组成以及群落多样性,而其又作用于土壤养

分循环,从而使得土壤肥力状况等发生变化,影响森

林生产力。
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