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湘西北土壤微生物群落多样性、结构和
功能潜力对原始林转换的响应

肖华翠1,盛 浩1,苏国荟1,周 萍2

(1.湖南农业大学资源学院,长沙410128;

2.中国科学院亚热带农业生态研究所亚热带农业生态过程重点实验室,长沙410125)

摘 要:[目的]探明原始林转换对土壤微生物多样性、结构和功能的影响,为科学保育土壤健康提供理论

参考。[方法]选取中亚热带典型的原始常绿阔叶林及其转换而来、毗邻分布的人工林、果园、坡耕地和水

田为对象,研究土壤细菌和真菌群落多样性、结构和预测功能对原始林转换的响应规律。[结果]原始林转

为耕地,土壤细菌多样性增加29%~34%,而转换为园地,土壤真菌多样性降低42%~49%。土壤细菌、真
菌预测功能对原始林转换的响应大小和方向取决于特定功能指标和转换后的土地利用方式。与原始林相

比,园地和耕地土壤细菌的全局和概述图谱、碳水化合物代谢、辅助因子和维生素代谢功能的相对丰度增

加9%~25%,但是土壤跨膜运输、信号传导和原核生物细胞群落功能的相对丰度则降低11%~27%。坡

耕地土壤内生真菌-凋落物腐生菌-土壤腐生菌相对丰度比原始林低32%~42%,而土壤动、植物病原菌的

相对丰度比原始林高10%~397%。与原始林相比,人工林超过半数的土壤细菌、真菌功能潜力的相对丰

度无显著差异。土壤水分与活性有机碳质量分数是调控细菌的潜在功能的关键因子,而土壤真菌功能主

要受土壤pH、活性有机碳底物数量和养分有效性的调控。[结论]原始常绿阔叶林转换为杉木人工林相对

有利于维持土壤微生物的功能健康,而转为坡耕地,可能增加作物遭受土传病害的风险,可为准确预测区

域土壤健康演变和土地合理规划提供理论依据。
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Abstract:[Objective]Toexploretheimpactofprimaryforestconversiononsoilmicrobialcommunity
diversity,structureandfunctions,inordertoprovideatheoreticalreferenceforsoilhealthpreservation.
[Methods]Asubtropicaltypicalprimaryevergreenbroad-leavedforestandtheadjacentlyconvertedconifer
plantation,orchards,slopingtillage,andricepaddywerechoseninnorthwestHunanProvince.Weassessed
theresponseofthebacterialandfungalgenomicdiversity,communitystructure,andpredictedfunctionsto
primaryforestconversion.[Results]Comparingtotheprimaryforest,thebacterialdiversitywasincreased
by29%—34%incultivatedlands,whilethefungaldiversitywasdecreasedby42%—49%intheorchards.
Theresponsedirectionandmagnitudeofsoilbacterialandfungalpredictedfunctiondependedonthespecific
soilfunctionandconvertedland-usetype.Comparingtotheprimaryforest,therelativeabundanceofglobal
andoverview maps,carbohydratemetabolism,andmetabolismofcofactorsandvitaminswere9%—25%
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higherinorchardsandcroplands,whiletherelativeabundanceofmembranetransport,signaltransduction,

cellularcommunity-prokaryoteswere11%—27%lowerinorchardsandcroplands.Inslopingfarmlandsoil,

therelativeabundanceofendophyte-littersaprotroph-soilsaprotrophwere32%—42%lowerthanthosein
theprimaryforest,whiletheanimalpathogenandplantpathogenwere10%—397%higherthanthoseinthe
primaryforest.Therewasnosignificantdifferencein>50%oftherelativeabundanceofpredictedmicrobial
functionsbetweentheprimaryforestandplantations.Thepredictedbacterialfunctionsaremainlyregulated
bysoilmoistureandlabileorganicCcontent,whereasthepredictedfungalfunctionsaremainlyregulatedby
soilpH,quantityoflabileorganicC,andnutrientavailability.[Conclusion]Thisstudysuggeststhatthe
conversionofprimaryevergreenbroad-leavedforesttoCunninghamialanceolata plantationisrelatively
conducivetothemaintenanceofsoilhealthandfunctionalpotential,whereastheconversiontosloping
farmlandcanincreasetheriskofsoil-bornediseasesoncrops.Ourfindingsprovideatheoreticalbasisfor
predictingregionalsoilhealthevolutionandrationallandplanning.
Keywords:landusechange;soilbacteria;soilfungi;functionalprediction;soilbornediseases
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  森林对于维持陆地生物多样性、发挥生态系统服

务功能具有重要作用。随着过去300a来的工业经济

发展,农林产业集约度日益提高,高强度的土地利用转

换,已造成全球森林损失约700万~1100万km2[1]。
高强度的土地转换可调控土壤微生物类群的生理机

能、生活史、多样性和土壤理化性质,显著影响地下生

态环境质量和土壤功能(土壤质量退化、土壤元素循

环功能减弱和养分贫瘠化)。土壤微生物作为地下生

态系统的重要组分,是驱动全球碳、氮、磷循环的“引
擎”、参与元素生物地球化学循环和免疫功能、促进土

壤形成与发展、稳定土壤团聚体结构、维持生物多样

性、消纳土壤污染物、协同调控土壤肥力和土壤健

康[2]。全面了解土壤微生物群落多样性、结构特征并

预测其功能对森林转换的响应规律,对于科学评估土

壤健康和合理规划、利用土地资源具有重要意义。
土壤微生物的生理结构简单、生活史短,对外界

环境变化和人为干扰的响应尤为快速、敏感。土壤微

生物指标常用作评估土壤养分循环、生态系统稳定性

和土壤健康的关键指标[1]。中亚热带丘陵区的常绿

阔叶林及其转换而来的人工林地、园地和耕地是当地

典型的农林用地序列。土地利用方式转换序列,可为

评估土壤细菌、真菌群落结构和功能如何响应区域土

地转换,提供天然的试验观测平台[3]。在全球荟萃分

析中,天然林转换为人工林导致土壤细菌群落结构从

K 策略向r 策略转变,增加土壤细菌丰富度和降低

土壤碳、氮循环功能;转为农用地增加/降低土壤细菌

多样性,降低/未改变土壤微生物功能;转为草地显著

增加真菌群落同质性和细菌群落多样性,真菌群落逐

渐演变为由病原菌主导,而共生菌弱化[1,4-5]。然而,
有关土壤细菌和真菌群落的多样性、结构、功能潜力

对中亚热带原始常绿阔叶林转换为人工林、园地和耕

地的响应方向、响应程度和关键驱动因子,仍有待深

入研究。
原始林转换为人工林、园地和耕地,势必显著改

变局地小气候、地上植被覆盖、地表凋落物和地下根

系、土壤理化性质,直接/间接调控土壤微生物群落的

结构及功能[3]。课题组前期研究[3,6]报道,原始林转

换调控植物生产力和土壤活性有机碳底物变化(土壤

活性有机碳、养分有效性),驱动土壤呼吸动态、微生

物群落组成和网络复杂性的变化。土地转换也可能

改变土壤微生物群落的生理机能、行为表现、抗胁迫

能力和生活策略,直接调控土壤微生物结构及功

能[2]。土地转换对土壤微生物群落结构、功能潜力的

影响,依赖于特定的自然立地条件和人为管理方式、
强度,但是关键的土壤调控因子,还有待进一步的探

索。目前,有关森林转换对土壤微生物群落结构、功
能潜力的研究,主要聚焦于单一的土地类型转换方向

(天然林转换为人工林、森林转换为农用地或森林转

换为草地)[4,7-8]。有关原始植被向多样化、高强度利

用的土地转换对土壤微生物功能潜力的影响,仍需深

入研究。刻画区域典型土地利用方式的土壤微生物

群落结构及其功能潜力特征,对于预测区域土壤健

康、功能和优化土地管理模式具有重要作用。
由此,本研究选取湘西北丘陵区小流域内本底一

致、土地利用史清晰且毗邻分布的原始常绿阔叶林、人
工林、园地和耕地作为研究对象,应用扩增子测序技术,
结合PICRUSt和FUNguild功能预测,试图探索土壤微

生物类群及其功能潜力对土地转换的响应规律,揭示高

强度土地利用转换背景下,驱动土壤微生物功能潜力发

挥的关键微生物类群和土壤因子,以期为区域农林资源
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永续利用、产业健康发展提供科学依据。

1 材料与方法

1.1 试验地概况

试验地位于湘西北永顺县的小溪国家自然保护区

(28°42'~28°53'N,110°06'~110°21'E),地处雨热同期的

典型中亚热带湿润季风气候区,年平均气温12~14℃,
年平均降雨量1300~1600mm。土壤为板岩风化坡积

物发育的泥质红壤(土属),呈酸性,土体厚度一般>1
m。小溪国家自然保护区位置偏远,人为干扰较小,
保存大面积成片分布的原生沟谷常绿阔叶林,孕育大

量珍稀的、古老的、孑遗的和特有濒危生物区系,被誉

为“中南十三省唯一免遭第四纪冰川侵袭的原始次生

林天然资源宝库”[3]。该保护区被视为生物多样性的

基因库和研究生物多样性的热点区,为阐明原始林转

换对生态系统服务功能的影响提供宝贵的参考基准。
在小流域内,分布着土地利用史清晰的原始常绿阔叶

林及其转换而来的杉木人工林、果园、坡耕地和水田。
有关试验地的土地利用史、自然环境条件、人为施肥

管理措施的详细描述,可参考前期报道[3,9]。有关试

验地0~20cm表土的物理、化学性质见表1。
表1 不同土地利用方式0~20cm表土理化性质

Table1 Physiochemicalpropertiesofthetopsoilat0—20cmdepthundervariouslandusetypes

指标 原始林 人工林 果园 坡耕地 水田

CP/(kg·cm-2) 12.8±1.3ab 12.9±2.1ab 13.6±2.7ab 14.6±2.3a 9.3±2.8b
pH 4.7±0.4b 4.8±0.3b 4.7±0.4ab 5.4±0.3a 5.5±0.2a

MW/(%) 17.7±5.6b 15.7±4.7b 8.7±1.5c 12.1±4.6b 29.5±3.2a
SOC/(g·kg-1) 54.8±20.7a 52.1±17.6a 18.4±6.7b 18.9±6.3b 31.8±5.6ab
DOC/(mg·kg-1) 432.8±92.3a 412.1±81.4a 227.2±44.8b 156.4±72.8b 99.6±29.9c
ROC/(g·kg-1) 15.1±1.2a 9.8±0.9b 6.9±0.9c 4.7±1.0c 5.5±1.1c
LFOC/(g·kg-1) 5.3±0.6a 3.2±0.3c 3.9±0.4bc 2.0±0.3d 4.0±0.3b
FPOC/(g·kg-1) 8.1±1.0a 5.8±0.6b 3.5±0.2c 2.5±0.5c 4.8±0.6b
TN/(g·kg-1) 4.5±0.8a 3.4±1.2a 1.4±0.4b 2.3±0.5b 2.8±0.3ab
TP/(g·kg-1) 0.9±0.5a 0.4±0.3b 0.3±0.1c 0.5±0.1b 0.6±0.1a
DON/(mg·kg-1) 122.8±56.9a 83.1±27.7a 30.7±14.5b 39.9±20.3b 52.0±13b

NO3--N/(mg·kg-1) 9.5±4.8a 3.1±1.2b 7.1±4.1a 7.4±4.6a 2.3±1.1b
DOC/DON 3.5±1.6b 5.0±2.0ab 7.3±2.1a 3.9±1.6b 1.9±0.8c

注:表中数据均为平均值±标准差;CP、MW、SOC、DOC、ROC、LFOC、FPOC、TN、TP和DON分别为土壤紧实度、土壤水分质量分数、土壤有机

碳、可溶性有机碳、易氧化有机碳、轻组有机碳、细颗粒有机碳、全氮、全磷和可溶性有机氮;同行不同小写字母表示不同土地利用方式间差异显著

(p<0.05)。下同。

1.2 样品采集

土壤样品采自毗邻分布的小溪、泉溪和田溶3个

自然村。每个自然村,选取1个小流域同侧分布的原

始常绿阔叶林及其转换而来的杉木人工林、猕猴桃

园和柑橘园、玉米旱地和一季稻水田(图1)。2021年7
月,在每个自然村、每种土地利用方式内,分别设置3
块采样地(25m×25m)。应用棋盘法,在各样地内,设
置9~15个0~20cm表层土壤采样点。应用不锈钢

土钻,采集表层混合土壤样品,装入便携式冰盒,立即

带回室内。室内去除植物根系、凋落物和大块砾石等

异物。应用四分法,将土壤分成两部分:一部分鲜土置

于-80℃冰箱,作为土壤DNA提取样品;另一部分鲜

土经自然风干、过筛,作为土壤理化指标测试样品。

1.3 土壤理化性质的测试

土壤 理 化 指 标 测 试 主 要 参 照 《土 壤 农 化 分

析》[10]。采用紧实度仪原位测定土壤紧实度。土壤

水分质量分数采用烘干法;pH 采用电位法,应用玻

璃电极在1∶2.5(w/v)土/水悬液中测定;土壤有机

碳(SOC)采用重铬酸钾氧化-容量法;土壤易氧化有

机碳(ROC)采用333mmol/LKMnO4氧化法;土壤

粒径为53~250μm的细颗粒有机碳(FPOC)先用湿

筛法提取,再用重铬酸钾外加热容量法测定;轻组有

机碳(LFOC)采用1.7g/cm3NaI重液浸提-烧失法;
全氮(TN)采用凯氏定氮法;全磷(TP)采用酸溶-钼
锑钪比色法;可溶性有机碳、氮(DOC,DON)分别采

用总有机碳分析仪(TOC-V系列CPH/CPN型号,
岛津公司,日本)和连续流动分析仪测定(AA3型号,
布朗卢比公司,德国);硝态氮(NO3--N)用KCl浸

提,流动分析仪测定。

1.4 土壤DNA提取、RCR扩增和测序

称0.25g鲜土,应用 MoBioPowersoilTMDNA
试剂盒(MoBioLaboratories,美国),提取土壤微生物

DNA。采用1%琼脂糖凝胶电泳和 NanoDropOne
分光光度计(ND-2000型号,赛默飞世尔科技公司,
美国)对 提 取 的 DNA 进 行 可 视 化 和 定 量。采 用

341F/806R和ITS1F/ITS2R引物组,分别扩增不同

土地利用方式土壤细菌16SrRNA基因和真菌ITS
基因。采用高通量测序仪(IlluminaMiseq平台,美
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吉生物医药科技有限公司,中国)检测、量化PCR扩

增产物。应用QIIME平台优化原始测试序列,进行

数据质控。采用 UPARSE 软件(7.1版本),根据

97%的相似度,划分操作分类单元(OTU)和 OTU
聚类。将QIIME获得的 OTU分别与 KEGG、Fun-
guild数据库进行比对,获得预测土壤微生物的功能

基因及丰度。为了不过度解读真菌功能群,仅保留

“极可能”(highlyprobable)和“很可能”(probable)2
个等级,删除置信度为“可能”(possible)的等级。

图1 研究区及样地设计

Fig.1 Geographicallocationandschematicdesignofthestudy

1.5 数据处理

采用MicrosoftExcel2010软件计算变量的均值和

标准差。基于SPSS20.0软件,采用单因素方差分析,结
合最小显著差异法(LSD),比较不同土地利用方式间相

对丰度>10%的菌门、相对丰度最高的5种菌属和其他

变量平均值的差异,显著性水平设为0.05。应用Origin
2021函数绘图软件和R软件中pheatmap程序包,分别

绘制柱状图和热图。土壤微生物丰富度指数和谱系

多样性均由R软件中picante程序包实现。采用Canoco
5.0软件进行冗余分析,探究影响土壤微生物群落结构

和预测功能基因相对丰度的关键土壤因子。采用结构

方程模型,分析土壤理化性质和土壤微生物类群对丰度

最高的细菌和真菌功能间因果关系。根据先验模型,建
立这些因素中所有可能的途径;再运行Amos24.0软件,
用卡方自由度比(Cmin/DF)、拟合优度指数(CFI)和近似

均方根误差(RMSEA)检验模型拟合优度。

2 结果与分析

2.1 土壤细菌、真菌群落的α多样性

与原始林相比,果园土壤细菌的丰富度、谱系多

样性指数无显著差异;然而,人工林土壤细菌的丰富

度、谱系多样性指数显著降低29%~34%,坡耕地和

水田则显著增加10%~31%(p<0.05)(表2)。未观

察到原始林、人工林、坡耕地和水田土壤真菌的多样

性指数有显著差异。果园土壤真菌的丰富度、谱系多

样性指数比原始林显著降低42%~49%。
表2 土壤细菌和真菌群落的α多样性

Table2 Alphadiversityofthebacterialandfungalcommunitiesinsoil

类群 指标 原始林 人工林 果园 坡耕地 水田

细菌
丰富度 1277.3±22.2c 840.6±18.5d 1240.3±35.7c 1471.6±35.3a 1398.6±10.2b

谱系多样性 112.5±0.5c 79.5±2.1d 115.4±3.5c 133.7±0.9b 146.9±2.4a

真菌
丰富度 884.0±97.3a 785.0±183.4a 448.6±181.2b 640.0±260.1ab 596.0±219.3ab

谱系多样性 233.2±22.5a 205.3±44.2a 135.8±34.7b 180.7±56.7ab 195.1±37.6ab

2.2 土壤细菌、真菌的群落结构

由图2a可知,不同土地利用方式土壤优势细菌

门为变形菌门(28%~57%)、放线菌门(20%~40%)
和酸杆菌门(12%~19%)。与原始林相比,人工林、
果园、坡耕地和水田土壤变形菌门的相对丰度分别降

低14%、70%、51%和46%;但是,坡耕地土壤放线菌

门、果园土壤酸杆菌门的相对丰度分别高约1倍(p<
0.05)。水田土壤酸杆菌门的相对丰度比原始林显著低

46%,而果园绿弯菌门、水田厚壁菌门的相对丰度比原始

林分别大幅高15倍和23倍。土壤真菌主要以子囊菌门

(35%~64%)、担子菌门(7%~34%)和被孢霉门为主

(13%~24%)(图2b)。与原始林相比,坡耕地和水田土

壤子囊菌门的相对丰度分别提高64%和54%,而担

子菌门的相对丰度分别降低52%和72%(p<0.05)。
土壤细菌优势属为变杆菌属、未分类的酸酐菌、慢生

根瘤菌属、未分类的黄色杆菌属和未分类的浮霉菌(图

2c)。与原始林相比,果园、坡耕地、水田土壤变杆菌属、慢

生根瘤菌属和未分类的浮霉菌属的相对丰度显著降低

10%~86%,但是人工林、果园和坡耕地土壤未分类的酸

杆菌属的相对丰度显著提高29%~292%(p<0.05)。
土壤真菌优势属包括被孢霉属、原隐球菌属、未

分类的真菌、红菇属和黄篮状菌属(图2d)。与原始

林相比,水田土壤原隐球菌属的相对丰度显著降低

85%;但是,人工林、果园、坡耕地和水田土壤黄篮状

菌属的相对丰度,大幅增加2.8~10倍(p<0.05)。

2.3 土壤细菌、真菌群落的功能潜力

基于PICRUSt2进行细菌功能预测,通过比对

KEGG数据库,共获得6类一级预测代谢通路,其
中,以代谢功能的相对丰度最高(图3a)。在二级预

测功能层中,共获得46个子功能基因。针对预测功

能相对丰度较高的前19个子功能的分析表明,果园、
坡耕地和水田土壤细菌的全局和概述图谱、碳水化合

物代谢、辅助因子和维生素代谢、转化、复制与修复、
核苷酸代谢、其他次级代谢物的生物合成、折叠、分类
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和降解基因的相对丰度比原始林显著提高9%~27%
(p<0.05、图3b)。然而,果园、坡耕地和水田土壤细菌

的跨膜运输、信号传导、原核生物细胞群落、异生物素

降解和代谢、脂类代谢、其他氨基酸代谢基因的相对丰

度比原始林降低11%~27%。与原始林相比,人工林

土壤细菌其他次级代谢物的生物合成、萜类化合物和

聚酮类化合物代谢基因相对丰度显著升高,但是其他

功能基因的相对丰度无显著差异(p>0.05)。

  注:图柱上方不同小写字母表示不同土地利用方式间差异显著,p<0.05。

图2 土壤细菌、真菌群落的相对丰度

Fig.2 Relativeabundancesofthedominantbacteriaandfungiinsoil

  由图3c可知,与原始林相比,果园和坡耕地土壤内

生真菌-凋落物腐生菌-土壤腐生菌的相对丰度显著降低

32%~42%,坡耕地、水田土壤寄生真菌-未定义腐生菌、
土壤腐生真菌、外生菌根真菌、木质腐生真菌相对丰度

的降幅更大(41%~98%)(p<0.05)。然而,人工林土壤

外生菌根真菌、粪腐真菌、地衣寄生真菌-未分类腐生真

菌;果园土壤寄生真菌-未定义腐生菌、动物病原菌-植物

病原菌-未分类的腐生菌、地衣寄生真菌;坡耕地动物病

原菌、植物病原菌、动物病原菌-粪腐真菌-内生菌寄

生真菌、动物病原菌-植物病原菌-未分类的腐生菌

和水田土壤未定义腐生菌、丛枝菌根真菌、动物病

原菌-内生菌-木质腐生菌、内生菌-植物病原菌相对

丰度显著提高32%至13.6倍(p<0.05)。值得关注

的是,与原始林相比,人工林土壤超过1/2真菌的相

对丰度无显著差异。

2.4 土壤细菌与真菌多样性、群落结构、预测功能和

土壤理化性质的相关性

冗余分析显示,土壤理化性质解释土壤细菌预测

功能变化的85%;其中,土壤ROC、LFOC质量分数和

MW是影响土壤细菌功能变化的主要因子,分别解释土

壤细菌功能变化的48%、15%和16%(图4a)。土壤中

ROC、LFOC、土壤水分质量分数与细菌的能量代谢、
跨膜运输、信号传导、原核生物细胞群落预测功能呈

正相关。此外,土壤理化性质解释土壤真菌预测功能

变化的55%,pH、CP和DOC/DON是调控土壤真菌

预测功能变化的关键因子(图4b)。
在RDA分析中,第1轴和第2轴分别解释土壤细

菌多样性、类群(属水平)变化的74%和5%(图4c)。
其中,土壤DOC、TP质量分数和DOC/DON分别解释

细菌类群丰度、多样性指数变化的27%、26%、23%。
然而,土壤TN和ROC质量分数分别解释真菌类群

丰度、多样性变化的30%和20%,是调控真菌群落变

化的主要因子(图4d)。相关分析表明,土壤细菌功

能相对丰度的变化主要与变杆菌属、慢生根瘤菌属和

细菌系谱多样性呈显著相关(图5a);不同营养型土

壤真菌的相对丰度与被孢霉属、原隐球菌属、未分类

真菌和真菌多样性指数呈显著相关(图5b)。
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  注:B1~B19分别为全局和概述图谱、碳水化合物代谢、氨基酸代谢、能量代谢、辅助因子和维生素代谢、跨膜运输、信号传导、原核生物细胞群

落、异生物素降解和代谢、脂类代谢、转化、复制与修复、核苷酸代谢、其他氨基酸代谢、其他次级代谢物的生物合成、折叠-分类和降解、萜

类化合物和聚酮类化合物代谢、聚糖生物合成与代谢和细胞运动;F1~F19分别为不明真菌、内生真菌-凋落物腐生菌-土壤腐生菌、未定

义腐生菌、寄生真菌-未定义腐生菌、土壤腐生真菌、外生菌根真菌、动物病原菌、植物病原菌、木质腐生真菌、内生菌-植物病原菌、动物病

原菌-粪腐真菌-内生菌寄生真菌、动物病原菌-植物病原菌-未分类的腐生菌、丛枝菌根真菌、粪腐真菌、动物病原菌-内生菌-木质腐生菌、地

衣寄生真菌-未分类腐生真菌、地衣寄生真菌、内生菌-植物病原菌和其他;同列不同小写字母代表差异显著(p<0.05)。

图3 土壤细菌和真菌群落的功能预测

Fig.3 Predictivefunctionsofthebacterialandfungalcommunitiesinsoil

图4 土壤微生物多样性、群落结构、预测功能与理化性质的RDA分析

Fig.4 RDAanalysisofthemicrobialdiversity,communitystructure,predictivefunction,andphysicochemicalpropertiesofthesoil
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图5 土壤微生物多样性、类群与预测功能的相关性

Fig.5 Correlationcoefficientsbetweensoilmicrobial
diversity,community,andpredictivefunction

结构方程模型结果显示,原始林转换主要通过降

低土壤 ROC、LFOC和 TN 质量分数,减少变杆菌

属、慢生根瘤菌属的相对丰度,从负面影响相对丰度

最高的土壤细菌全局和概述图谱功能(图6a)。此

外,原始林转换也通过降低土壤ROC和TN质量分

数,影响原隐球菌属的相对丰度,分别从负面、正面调

控土壤中不明真菌、内生真菌-凋落物腐生菌-土壤腐

生菌的相对丰度(图6b)。

3 讨 论

3.1 土壤细菌和真菌多样性对原始林转换的响应

原始林转为坡耕地、水田显著增加土壤细菌的多

样性指数。在全球荟萃分析中,森林转换为农田,土
壤细菌α 多样性增加42%~117%[11]。原因可能是

坡耕地、水田施用化肥和有机肥,引入外源土壤微生

物类群;频繁的耕作管理活动(翻耕整地、灌溉、杀虫

剂和除草剂喷洒、收割)增加土壤细菌多样性;人为干

扰造成土壤微气候环境的剧烈波动,也可影响局地土

壤温度、水分和土壤通气条件,介导土壤细菌多样性;
土壤pH 和 有 效 养 分 增 加 也 可 能 增 加 细 菌 多 样

性[3,7]。然而,原始林转换为人为干扰强度相对较低

的杉木人工林,土壤细菌多样性降低(表1),可能与

杉木根系分泌酚类、单宁和其他化合物,抑制土壤微

生物群落的生长繁殖有关[12]。

  注:箭头表示假设的方向;红色箭头表示正相关,蓝色箭头表示负相关;箭头的宽度表示关系的强度;标准化的路径系数位于箭头旁;实线表示

显著(p<0.05),虚线表示不显著(p>0.05)。

图6 土壤理化性质、微生物群落的相对丰度影响细菌、真菌预测功能的结构方程模型

Fig.6 Structuralequationmodelforphysicochemicalpropertiesandrelativeabundanceofmicrobialcommunityaffecting
predictivemicrobialfunctions

  与土壤细菌相比,土壤真菌多样性对原始林转换

的响应敏感度较低。仅原始林转换为果园,土壤真菌

的多样性降低,反映果园土壤真菌类群趋于同质化。
土壤中大部分真菌类群的生态幅较广,能通过菌丝吸

收养分,对环境胁迫的适应能力强于细菌[13],高强度

土地转换活动对土壤真菌多样性影响较小。原始林

转换为果园,土壤全氮和易氧化有机碳质量分数有效

性锐减,频繁的人为干扰破坏真菌菌丝,均可能降低

土壤真菌的多样性[3]。RDA分析结果表明,土壤真

菌多样性与全氮和易氧化有机碳质量分数呈正相关。

3.2 土壤细菌和真菌群落结构对原始林转换的响应

不同土地利用方式塑造独特的土壤微生态环境。
生态位不同的土壤微生物类群,借助趋化感应,定殖

于底物有效性不同的土壤部位,导致土壤微生物群落

构建的差异[14]。所选原始林转换为其他土地利用方

式,生长迅速、富营养型的土壤变形菌门(变杆菌属、
慢生根瘤菌属)相对丰度显著下降。与一些研究[7]报

道森林转换为人工林和桃园,土壤变形菌门的相对丰

度降低的结果基本类似。原始林转换大幅降低土壤

有机碳质量分数和活性(表1),直接减少供给土壤细

菌生长的碳源[3,6],降低土壤中变形菌门(变杆菌属和

慢生根瘤菌属)相对丰度。土壤变杆菌属、慢生根瘤

菌属的相对丰度与土壤SOC、DOC质量分数呈显著

正相关(图4c),从侧面佐证此推测。参与土壤有机

质腐解、促进土壤氮固存和植物生长、抗病的变杆菌

属、慢生根瘤菌属相对丰度降低,表明原始林转换不

利于土壤生态功能发挥。然而,原始林转为坡耕地显

著增加土壤放线菌门的相对丰度,而转为水田则降
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低。土壤中,放线菌是革兰氏阳性菌的优势菌群之

一,多寡营养、好气异养型细菌、抗胁迫的能力强,能
在贫瘠土壤环境中生存[15]。坡耕地频繁耕种增强土

壤通气性,而水田长期淹水形成土壤厌氧环境,可能

导致土壤放线菌门相对丰度的增加和降低[6]。水田

土壤酸杆菌门(未分类的酸杆菌属)的相对丰度也比

原始林低。本区常绿阔叶林转换为桃园,土壤酸杆菌

门的相对丰度也显著降低[7]。土壤中,大部分酸杆菌

门和未分类的酸杆菌属细菌类群嗜酸性,能降解植物

残体,参与铁循环和单碳化合物代谢[15]。原始林转

换为水田,土壤pH提高0.8个单位(表1),可能导致

土壤酸杆菌门的相对丰度降低。
土壤真菌群落结构在维持生态系统稳定性方面具

有重要作用[2]。所选农林用地土壤真菌优势菌门包括

子囊菌门、担子菌门和被孢霉门。与本区报道[16]的第四

纪古红土不同利用方式的土壤优势真菌门基本类似。
土壤子囊菌门多为腐生菌,能降解结构复杂的有机物

质,而担子菌门真菌则主要分解木质素、纤维素的难分

解物质[15]。原始林转为坡耕地和水田,土壤子囊菌门真

菌的相对丰度增加,而担子菌门和被孢霉属真菌的相

对丰度降低。原因可能是,坡耕地和水田人为干扰和

耕作较为频繁,容易破坏、分散土壤子囊菌门真菌的

繁殖体[3]。此外,耕地长期施肥为土壤补充大量盐基

离子,土壤呈弱酸性,比较适宜子囊菌门真菌的生长

繁殖,弱化环境过滤作用[13]。然而,原始林转换后,
土壤中大量能被担子菌门真菌利用的土壤有机质和

养分有效性锐减,也可能导致土壤担子菌门的相对丰

度降低[3]。RDA分析结果和LIU等[17]研究均表明,
中亚热带常绿阔叶林转换为人工林,土壤有机碳质量

和养分质量分数下降,导致土壤担子菌门相对丰度的

骤减。土壤担子菌门中的原隐球菌属相对丰度也由

原始林转换为耕地显著下降。可能由于原隐球菌属

多存在于土壤和植物根际中,主导土壤有机质降解,
土地利用方式转换导致覆被变化影响根系分泌物和

凋落物化学性质,降低土壤原隐球菌属的相对丰

度[7]。同时原始林转换对相对丰度最高的被孢霉属

无显著影响(图2)。原因可能是一部分土壤被孢霉

属微生物释放不饱和脂肪酸(花生四烯酸、γ亚麻酸

和二十碳五烯酸),产生多种有机酸溶解土壤磷,缓解

土地利用转换带来的环境胁迫[18]。

3.3 土壤细菌和真菌预测功能对原始林转换的响应

原始林转换对土壤细菌和真菌群落结构的影响

进一步调控其功能组成。原始林转换为果园、坡耕地

和水田,增加土壤细菌的全局和概述图谱、碳水化合

物代谢、转化、复制与修复、核苷酸代谢、其他次级代

谢物的生物合成、折叠、分类和降解、萜类化合物和聚

酮类化合物代谢功能的相对丰度(图3b)。可能归因

于原始林转换为其他利用方式,土壤活性有机底物大

幅降低,对一些土壤细菌功能类群产生底物限制,上
调细菌用于竞争生存优势功能(复制与修复、萜类化

合物和聚酮类化合物代谢、折叠、分类和降解功能)的
相对丰度[19]。自然生态系统(森林、草地和湿地)转
换为农业生态系统,也增加土壤细菌代谢和环境信息

处理功能的相对丰度[20]。但是,原始林转为坡耕地、
水田,土壤细菌的氨基酸代谢、信号传导、能量代谢、
异生物素降解和代谢、脂类代谢功能的相对丰度下

调。表明土壤细菌群落通过脱氨和转氨作用、联合脱氨

或脱羧作用分解成α-酮酸、胺类供作物吸收能力、与植

物互作能力、蛋白质的生物合成和外来化合物降解能力

减弱,相对不利于土壤细菌存活和繁衍[21]。究其原因,
原始林转换可直接改变土壤细菌生理机能、活性和功能

的相对丰度,也可通过调控土壤理化性质、基质有效性,
间接下调土壤细菌功能相对丰度[2]。结构方程模型结

果也从侧面印证此观点(图6a)。值得关注的是,与
原始林相比,人工林超过半数土壤细菌预测功能的相

对丰度无显著差异,指示原始林转换为杉木成熟林,
相对有利于维持土壤细菌功能。此外,本研究发现,
活性有机碳质量分数和土壤水分质量分数是调控土

壤细菌功能潜力的关键土壤因子。ZHANG等[22]研

究也发现类似结果,可能与土壤活性有机碳为土壤细

菌功能类群提供生长、繁殖所需的底物和能量,而水

分直接与土壤细菌活性有关。
土壤真菌的生活史比细菌更为复杂。一些土壤

真菌类群具有多种营养方式,是真菌群落适应环境采

取的更为高级的生存策略[15]。原始林转换为果园、
坡耕地,土壤内生真菌-凋落物腐生菌-土壤腐生菌的

相对丰度降低,但是转换为水田,未定义腐生真菌的

相对丰度增加(图3c)。原始林转换为果园和坡耕

地,植被类型单一化、覆盖度减少,地表枯枝落叶归还

量少,土壤真菌可利用的底物有效性降低,内生真菌-
凋落物腐生菌-土壤腐生菌相对丰度减少[23]。水田

长期淹水状态下,土壤有机质分解速率变缓,可能导

致水稻土滋生大量未定义腐生真菌。坡耕地和水田

土壤寄生真菌-未定义腐生菌、土壤腐生真菌、外生菌

根真菌和木质腐生真菌相对丰度比原始林低,可能与

坡耕地和水田土壤凋落物量较少,外生菌根、土壤和

木质腐生菌多生存于潮湿和低pH 的森林土壤中有

关[24]。指示原始林转换为人为干扰程度高的耕地,
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土壤碳质量分数和碳循环功能降低。然而,原始林转

为坡耕地,动、植物病原菌、动物病原菌-粪腐真菌-内
生菌寄生真菌和动物病原菌-植物病原菌-未分类的

腐生菌相对丰度显著增加。反映原始林转为坡耕地,
作物土传病害的风险增加。一方面,农作物本身比较

容易“吸引”植物病原菌,增加作物病害风险;另一方

面,农田连年施用有机肥、化肥和农药导致土壤-植
物-微生物系统互作失调,使土壤病菌入侵和引入外

源病原菌[17]。此外,杉木林下植被多为外生菌根植

被、郁闭度和湿度较高,导致原始林转为杉木人工林

土壤外生菌根真菌、粪腐真菌和地衣寄生真菌-未分

类腐生真菌相对丰度也增加[9]。值得注意的是,人为

干扰较少的人工林土壤中多数营养型真菌的相对丰

度与原始林无显著差异。意味着原始林转换为人工

林,相对有利于维持土壤真菌功能。土壤pH和紧实

度是调控不同营养型真菌相对丰度的关键因子。据

报道[25],全球表土真菌群落与其功能主要受土壤pH
的调控,可能由于土壤pH在细胞膜结合的质子泵和

蛋白质稳定性中具有重要作用,且大部分土壤真菌功

能类群适宜生存于偏酸性环境;土壤 H+ 浓度过高/

过低,可能破坏真菌细胞膜的渗透性和稳定性[7]。因

此,人为干扰情况下,土壤真菌根据不同营养策略适

应环境,反映出的环境生态问题有助于后续对土地类

型合理规划。
本研究基于PICRUSt2和Funguild,解析细菌和

真菌群落功能[26-27],但是此方法只能预测出数据库中

已有的细菌和真菌功能,仍有一定局限,土壤中仍存

在无法定义的细菌和真菌功能类群。因此,今后应结

合代谢组学分析,深入探讨原始林转换对土壤细菌和

真菌群落功能特征的影响。

4 结 论
中亚热带湘西北的原始常绿阔叶林转换为耕地,

显著增加土壤细菌全局和概述图谱、碳水化合物代

谢、辅助因子和维生素代谢、转化、复制与修复、核苷

酸代谢、折叠、分类和降解功能的相对丰度,但是也明

显降低土壤细菌跨膜运输、信号传导、原核生物细胞

群落、异生物素降解和代谢、脂类代谢、其他氨基酸代

谢功能的相对丰度。原始林转为果园、坡耕地,降低

土壤内生真菌-凋落物腐生菌-土壤腐生菌和未定义

腐生真菌的相对丰度。原始林转为坡耕地,显著提高

土壤动、植物病原菌的相对丰度,很可能增加作物遭

受土传病害的风险。土壤水分与易利用的活性有机

底物数量共同调控细菌的潜在功能,而土壤酸碱环境

(pH)、活性有机底物数量和养分有效性共同调控真

菌的潜在功能。原始林转换主要通过大幅度降低土

壤活性有机底物的数量,显著减少土壤变杆菌属、慢
生根瘤菌属的相对丰度,从负面调控细菌群落的潜在

功能;同时,也分别从负面、正面作用于原隐球菌属的

相对丰度,调控土壤真菌群落的潜在功能。
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