
林业科学研究　２０１７，３０（２）：２８５ ２９２
ＦｏｒｅｓｔＲｅｓｅａｒｃｈ

　　ＤＯＩ：１０．１３２７５／ｊ．ｃｎｋｉ．ｌｙｋｘｙｊ．２０１７．０２．０１４

长期粗放经营毛竹林土壤微生物群落演变特征

牛利敏１，苗絫婧１，彭定聪１，徐秋芳１，邬奇峰２，秦　华１

（１．浙江农林大学环境与资源学院，浙江省森林生态系统碳循环与固碳减排重点实验室，浙江 临安　３１１３００；

２．浙江省临安市农业技术推广中心，浙江 临安　３１１３００）

收稿日期：２０１６０５２７
基金项目：国家自然科学基金项目（４１２７１２７４、３１５７０６０２）；浙江农林大学农林碳汇与生态环境修复研究中心预研基金项目

（２０１３ＣＢ０３）；浙江农林大学创新创业训练计划（２０１５０１０７）。
作者简介：牛利敏（１９９１ ），女，内蒙古清水河人，硕士研究生，主要从事土壤微生物生态研究．
 通讯作者：秦　华，副教授，博士，硕士生导师．Ｅｍａｉｌ：ｑｉｎｈｕａ＠ｚａｆｕ．ｅｄｕ．ｃｎ

摘要：［目的］通过分析土壤微生物生物量及群落结构的演变趋势，筛选影响土壤微生物群落的关键环境因子，揭示

土壤微生物群落对毛竹林长期粗放经营的响应机理。［方法］选取不同粗放经营年限（５ａ、９ａ、１５ａ、１８ａ）毛竹林，
以天然马尾松林（Ｍａｓｓｏｎｐｉｎｅ，ＭＰ）作为对照，采用磷脂脂肪酸（Ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄｆａｔｔｙａｃｉｄｓ，ＰＬＦＡ）分析方法表征土壤
微生物量及群落结构。［结果］结果表明，毛竹林土壤微生物总 ＰＬＦＡ含量以及细菌、真菌、放线菌等 ＰＬＦＡ含量均
显著低于马尾松林（Ｐ＜０．０５），但不同经营年限毛竹林之间没有显著差异。土壤碱解氮及有效磷含量对土壤微生
物总ＰＬＦＡ含量以及细菌、真菌、原生动物等ＰＬＦＡ含量影响显著（Ｐ＜０．０５），而土壤碱解氮、ｐＨ值以及有机质含量
对放线菌ＰＬＦＡ含量影响显著（Ｐ＜０．０５）。长期粗放经营过程中毛竹林土壤微生物丰富度及多样性均呈逐渐下降
趋势。非度量多维尺度转换排序（Ｎｏｎｍｅｔｒｉｃｍｕｌｔｉｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌｓｃａｌｉｎｇ，ＮＭＤＳ）分析结果表明，毛竹林土壤微生物群
落结构与马尾松林有明显区分（Ｒ＝０．３８８１，Ｐ＝０．００９）。土壤含水量、碱解氮、有效磷以及 ｐＨ值合计解释了
９０２８％的微生物群落结构变异量，其中土壤含水量、碱解氮、有效磷贡献显著（Ｐ＜０．０５）。［结论］长期粗放经营降
低了毛竹林土壤微生物量，改变了群落结构，其生态风险还有待于进一步评估。
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毛竹（Ｐｈｙｌｌｏｓｔａｃｈｙｓｅｄｕｌｉｓ（Ｃａｒｒ．）Ｈ．ｄｅＬｅ
ｈａｉｅ）是我国分布最广、面积最大和经济价值最高
的竹种。第八次全国森林资源清查（２００９—２０１３
年）数据表明，我国竹林面积达６０１万 ｈｍ２，其中毛
竹林面积为４４３万 ｈｍ２，占竹林总面积的７３％，并
且毛竹林面积还将继续增加［１－２］。毛竹具有生长

速度快、经济效益好等优点，是山区农民的重要收

入来源。为了获得更大的经济效益，近年来大面积

马尾松（ＰｉｎｕｓｍａｓｓｏｎｉａｎａＬａｍｂ．）林以及杉木
（Ｃｕｎｎｉｎｇｈａｍｉａｌａｎｃｅｏｌａｔａ（Ｌａｍｂ．）Ｈｏｏｋ．）林等被
毛竹林所替代。然而，已有研究表明，天然林受到

毛竹入侵或人为改造成毛竹林后，毛竹易形成单优

群落，导致生物多样性明显下降［３－４］。同时，毛竹

叶能释放化感物质抑制林下植被的生长，引起植物

群落结构及物种多样性的改变［５］。近年来，毛竹

林生物多样性降低、生产力下降等现象开始引起人

们的广泛关注。

土壤微生物是土壤养分循环的核心驱动力，在

土壤形成和发育过程以及维护土壤生态系统稳定性

方面发挥着至关重要的作用［６］。地上植被对土壤微

生物群落结构形成起着至关重要的作用［７］，植物种

类改变会引起凋落物种类、根系分泌物以及养分吸

收特性等方面的改变，从而导致土壤物理、化学和生

物学性质发生改变［８－９］。Ｃｈａｎｇ等［１０］研究表明，毛

竹入侵日本柳杉（Ｃｒｙｐｔｏｍｅｒｉａｊａｐｏｎｉｃａ（Ｌ．ｆ．）Ｄ．
Ｄｏｎ）林后显著改变了土壤微生物活性及群落结构。
徐秋芳等［１１］对比了马尾松林和毛竹林土壤微生物

特性，发现马尾松林土壤微生物量较高，多样性更为

丰富；而孙棣棣等［１２］发现天然马尾松林改种毛竹林

后，土壤微生物量和多样性变化不大，但微生物群落

结构发生了变化。目前，关于马尾松林改造成毛竹

林以及长期粗放经营后毛竹林土壤微生物量及群落

结构的演变趋势的研究结果尚不统一，而导致土壤

微生物群落发生改变的关键控制因子也并不清楚，

开展长期粗放经营毛竹林土壤微生物群落演变趋势

及其控制因素的研究，有助于深入了解土壤微生物

群落对环境因子的响应机理，对于保护森林生态系

统稳定性具有重要意义。

本研究在浙江安吉选取４个不同粗放经营年限
的毛竹林，同时选取附近的马尾松林作为对照，通过

分析土壤微生物生物量及群落结构的演变趋势，筛

选影响土壤微生物群落的关键环境因子，揭示土壤

微生物群落对毛竹林长期粗放经营的响应机理，为

评估毛竹林生态系统稳定性，促进毛竹林可持续发

展提供理论依据。

１　研究区概况
试验样地位于浙江省湖州市安吉县（３０°５２′

３０°２３′Ｎ，１１９°５３′ １１９°１４′Ｅ），该地属于北亚热带
季风气候，年平均气温１５℃，年均降水量１４８５ｍｍ。
当地主要林分为马尾松林和毛竹林，均生长于低山

丘陵地貌，土壤母质为粉砂和细砂混合岩。于２０１３
年１０月对当地毛竹林开展调研，根据农户调查结
果，选择的毛竹林均由马尾松林演变而来且均实施

粗放经营，土壤类型和母质一致，坡度、坡向以及海

拔等地形条件基本相同，但是竹林改造年限不同。

马尾松林盖度为 ５０％左右，下层木主要有木荷
（ＳｃｈｉｍａｓｕｐｅｒｂａＧａｒｄｎ．ｅｔＣｈａｍｐ．）、青冈（Ｃｙｃｌｏｂａｌ
ａｎｏｐｓｉｓｇｌａｕｃａ（Ｔｈｕｎｂ．）Ｏｅｒｓｔ．）、

&

木（Ｌｏｒｏｐｅｔａｌｌｕｍ
ｃｈｉｎｅｎｓｅ（Ｒ．Ｂｒ．）Ｏｌｉｖｅｒ）、山鸡椒（Ｌｉｔｓｅａｃｕｂｅｂａ

６８２



第２期 牛利敏，等：长期粗放经营毛竹林土壤微生物群落演变特征

（Ｌｏｕｒ．）Ｐｅｒｓ．）、连蕊茶（Ｃａｍｅｌｌｉａｃｕｓｐｉｄａｔｅ（Ｋｏｃｈｓ）
Ｂｅａｎ）、映山红（ＲｈｏｄｏｄｅｎｄｒｏｎｓｉｍｓｉｉＰｌａｎｃｈ．）等树
种，草本层主要为蕨类植物。毛竹林盖度为９０％左
右，下层木主要有油茶（ＣａｍｅｌｌｉａｏｌｅｉｆｅｒａＡｂｅｌ．）、山
鸡椒，草本层以蕨类植物为主。实施粗放经营的毛

竹林在生长期中保留林下灌木和杂草，每２ａ砍伐
一次，没有受到钩梢、施肥、垦覆等人为培育措施

干扰。

２　材料与方法
２．１　样品采集与处理

选取粗放经营时间为５ａ、９ａ、１５ａ和１８ａ（营
造年份分别为 ２００８、２００４、１９９８、１９９５年）的毛竹
林，同时选择毛竹林附近立地条件相似的马尾松

（Ｍａｓｓｏｎｐｉｎｅ，ＭＰ）林作为对照，共计 ５个林地。
分别在每个林地选取１０ｍ×１０ｍ标准样地３个，
共计１５个标准样地。每个标准样地按一定距离设
置５个采样点，去除表层落叶及大的石块等杂物后
采集０ ２０ｃｍ土壤样品，将５份土壤样品混合，
四分法去除部分土壤，剩余土壤装入自封袋置于冰

盒带回实验室。土壤样品混匀后过２ｍｍ筛，一部
分土样先测定含水量，剩余土样风干后用于土壤理

化性质分析，一部分新鲜土样立即提取和测定土壤

磷脂脂肪酸。

２．２　土壤含水量及理化性质测定
土壤含水量及理化性质等参照鲁如坤等［１３］方

法进行。其中，土壤含水量采用烘干法，新鲜土样装

入铝盒后于 １０５℃烘干至恒质量，称质量；土壤 ｐＨ
值测定采用１∶２．５土水比，用复合电极测定；有机质
（Ｏｒｇａｎｉｃｍａｔｔｅｒ，ＯＭ）含量采用重铬酸钾 －硫酸外
加热法测定；碱解氮（Ａｌｋａｌｙｔｉｃｎｉｔｒｏｇｅｎ，ＡＮ）采用碱
解扩散－硼酸吸收法测定；有效磷（Ａｖａｉｌａｂｌｅｐｈｏｓ
ｐｈｏｒｕｓ，ＡＰ）采用盐酸 －氟化铵提取，钼锑抗比色法
测定；速效钾（Ａｖａｉｌａｂｌｅｐｏｔａｓｓｉｕｍ，ＡＫ）采用醋酸铵
提取，火焰光度计测定。

２．３　土壤磷脂脂肪酸分析
土壤磷脂脂肪酸（Ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄｆａｔｔｙａｃｉｄｓ，ＰＬ

ＦＡ）分析参照 Ｆｒｏｓｔｅｇａｒｄ等［１４］方法，并在此基础上

进行改进［１５］。主要步骤如下：（１）称取３．００ｇ冷冻
干燥的土样，加入３．２ｍＬ柠檬酸缓冲液、４ｍＬ氯仿
和８ｍＬ甲醇，充分漩涡振荡。避光条件下摇床振荡
２ｈ，３０００ｒｐｍ条件下离心１０ｍｉｎ。转移上清液后重
复提取一次。混合好的上清液振荡均匀，隔夜静置

后小心转移下层氯仿相，用氮气吹干。（２）准备好
ＳＰＥ柱（ＳｕｐｅｌｃｏＩｎｃ．，Ｂｅｌｌｅｆｏｎｔｅ，ＰＡ，ＵＳＡ），８ｍＬ
氯仿洗柱后用氯仿溶解样品，并全部转移到 ＳＰＥ柱
中，使样品在柱中停留８ｍｉｎ。依次加入氯仿和丙酮
洗中性脂和糖脂。然后用甲醇洗磷脂，小号试管收

集。收集物用氮气吹干，加２００μＬ内标，涡旋后再
氮气吹干。（３）加１ｍＬ甲醇甲苯混合液（甲醇：甲
苯＝１：１），溶解磷脂，再加１ｍＬ０．２ｍｏｌ·Ｌ－１的氢
氧化钾甲醇溶液，３７℃水浴１５ｍｉｎ后，加入２ｍＬ正
己烷氯仿混合液（正己烷：氯仿 ＝４：１）、０．３ｍＬ１
ｍｏｌ·Ｌ－１的醋酸、２ｍＬ去离子水振荡分离１０ｍｉｎ，
在３０００ｒｐｍ条件下离心５ｍｉｎ，转移上层有机相到
小号试管中。重复提取一次，合并有机相，氮气吹

干。（４）－２０℃冷冻保存，在上机测定前用１５０μＬ
正己烷溶解。采用安捷伦６８９０Ｎ气相色谱仪（Ａｇｉ
ｌｅｎｔＴｅｃｈｎｏｌｏｇｉｅｓＩｎｃ．，ＵＳＡ）对提取的磷脂脂肪酸进
行测定，ＭＩＤＩＳｈｅｒｌｏｃｋｓ微生物鉴定系统（ＭＩＤＩ，
Ｉｎｃ．，Ｎｅｗａｒｋ，ＤＥ）进行磷脂脂肪酸鉴定。

脂肪酸命名采用Ｐｅｔｅｒｓｅｎ等［１６］方法。所有检测

到的脂肪酸总量为土壤总磷脂脂肪酸含量。根据以

往文献的分类方法，对磷脂脂肪酸进行分类［１７－１８］。

其中，１４：０、１５：０、１６：０、１７：０、ｉ１５：０、ａ１５：０、ｉ１６：０、
ｉ１７：０、ａ１７：０、ｃｙ１７：０、ｃｙ１９：０、１６：１ω７ｃ、１７：１ω８ｃ、１８：
１ω５ｃ、１８：１ω７ｃ以及１９：０ω８ｃ代表细菌；ｉ１４：０、ｉ１５：
０、ａ１５：０、ｉ１６：０、ｉ１７：０以及ａ１７：０代表革兰氏阳性细
菌；ｃｙ１７：０、１６：１ω７ｃ、１８：１ω５ｃ、１８：１ω７ｃ、１７：１ω８ｃ以
及 １９：０ω８ｃ代表革兰氏阴性细菌；１０Ｍｅ１６：０、
１０Ｍｅ１７：０以及１０Ｍｅ１８：０代表放线菌；１６：１ω５ｃ、１８：
１ω９ｃ、１８：２ω６，９ｃ代表真菌；２０：０代表原生动物。
２．４　数据处理

采用ＳＰＳＳ１８．０统计软件进行数据处理，Ｄｕｎ
ｃａｎ单因素方差分析比较各处理之间的差异显著性
（Ｐ＜０．０５）；逐步回归分析找出对土壤ＰＬＦＡ含量影
响最显著的土壤理化因子（解释变量集）。采用 Ｒ
语言Ｖｅｇａｎ包计算不同处理土壤微生物群落丰富
度、Ｓｈａｎｎｏｎ多样性指数等；对不同处理土壤微生物
群落进行非度量多维尺度转换排序（ｎｏｎｍｅｔｒｉｃｍｕｌ
ｔｉｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌｓｃａｌｉｎｇ，ＮＭＤＳ）分析，并通过相似性检
验（Ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｓｉｍｉｌａｒｉｔｉｅｓ，ＡＮＯＳＩＭ）测试不同群落
之间的差异显著性（Ｐ＜０．０５）。使用 ＣＡＮＯＣＯ４．５
软件（ＭｉｃｒｏｃｏｍｐｕｔｅｒＰｏｗｅｒ，Ｉｔｈａｃａ，ＵＳＡ）对 ＰＬＦＡ
揭示的土壤微生物群落结构与环境参数进行典范对

应分析（Ｃａｎｏｎｉｃａｌｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｅｎｃｅａｎａｌｙｓｉｓ，ＣＣＡ），手
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动前向选择环境因子，采用９９９次的蒙特卡罗排列
检验（ＭｏｎｔｅＣａｒｌｏｐｅｒｍｕｔａｔｉｏｎｔｅｓｔ９９９ｐｅｒｍｕｔａｔｉｏｎｓ，
ｆｕｌｌｍｏｄｅｌ）进行显著性检验。

３　结果与分析
３．１　土壤理化性质分析

研究结果表明，毛竹林土壤含水量均显著低于

马尾松林（Ｐ＜０．０５），其中１８ａ毛竹林土壤水分含
量最低（表１）。毛竹林在粗放经营初期，土壤ｐＨ值
呈现出逐渐升高的趋势，９ａ毛竹林土壤 ｐＨ值显著
高于天然马尾松林和其它年份毛竹林（Ｐ＜０．０５），

但长期粗放经营后土壤 ｐＨ值又逐渐下降，１８ａ毛
竹林与马尾松林没有显著差异。在改种毛竹的初始

几年，土壤有机质、有效磷、速效钾等含量迅速增长，

５ａ毛竹林土壤有机质、有效磷、速效钾含量均显著
高于马尾松林（Ｐ＜０．０５），但随着粗放经营年限的
延长土壤有机质及碱解氮及有效磷又呈现出下降趋

势，其中１８ａ毛竹林土壤有机质含量显著低于马尾
松林（Ｐ＜０．０５）。与其它养分不同的是，随着粗放
经营年限的延长，土壤碱解氮含量呈现出下降趋势，

１８ａ毛竹林土壤碱解氮含量显著低于马尾松林（Ｐ
＜０．０５）。

表１　不同粗放经营年限毛竹林土壤理化性质
Ｔａｂｌｅ１　Ｓｏｉｌｐｈｙｓｉｃｃｈｅｍｉｃａｌｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓｕｎｄｅｒｂａｍｂｏｏｓｔａｎｄｓｗｉｔｈｄｉｆｆｅｒｅｎｔｃｕｌｔｕｒｅｈｉｓｔｏｒｉｅｓ

处理

Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ
含水量

ＳｏｉｌＭｏｉｓｔｕｒｅ／％
ｐＨ
（Ｈ２Ｏ）

有机质

Ｏｒｇａｎｉｃｍａｔｔｅｒ
／（ｇ·ｋｇ－１）

碱解氮

ＡｌｋａｌｙｔｉｃＮ
／（ｍｇ·ｋｇ－１）

有效磷

ＡｖａｉｌａｂｌｅＰ
／（ｍｇ·ｋｇ－１１）

速效钾

ＡｖａｉｌａｂｌｅＫ
／（ｍｇ·ｋｇ－１）

ＭＰ ２３．７１±０．６０ａ ４．５１±０．０５ｃ ４３．２８±２．１８ｂ １１５．２１±２１．８８ａ ０．６４±０．１５ｂ ４０．０±７．２ｂ

５ａ １８．９１±１．４５ｂ ４．６１±０．０８ｂｃ ５７．８４±１．６０ａ １０２．２０±３．９ａｂ １．９７±０．４１ａ ６７．０±８．２ａ

９ａ ２０．４２±１．００ｂ ４．８８±０．１５ａ ３５．７５±１．２５ｂｃ ９３．１２±３．７ａｂ １．９５±０．４３ａ ４１．０±５．０ｂ

１５ａ １９．０８±１．９９ｂ ４．７１±０．１２ｂ ４１．８７±２．１３ｂｃ ９３．９５±２０．４ａｂ １．４９±０．８５ａｂ ４５．７±３．２ｂ

１８ａ １５．５１±２．１３ｃ ４．６３±０．０６ｂｃ ３５．０１±４．２２ｃ ７０．１５±５．１ｂ １．２３±０．２５ａｂ ４４．７±５．９ｂ

　　注：数据为３个重复的平均值及标准差（ｍｅａｎ±ＳＤ）；同列中不同字母表示处理间差异达５％显著水平。ＭＰ表示马尾松林；５ａ、９ａ、１５ａ、１８
ａ表示毛竹林粗放经营年限为５年、９年、１５年、１８年。下同。

Ｎｏｔｅ：Ｔｈｅｄａｔａｉｎｔｈｅｔａｂｌｅａｒｅｔｈｅｍｅａｎｓｏｆ３ｒｅｐｌｉｃａｔｅｓａｎｄｔｈｅｓｔａｎｄａｒｄｅｒｒｏｒ（ｍｅａｎ±ＳＤ）．Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｌｅｔｔｅｒｓｉｎｔｈｅｓａｍｅｃｏｌｕｍｎｉｎｄｉｃａｔｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅａｔ５％ ｌｅｖｅｌ．ＭＰｉｎｄｉｃａｔｅｓｍａｓｓｏｎｐｉｎｅ．５ａ、９ａ、１５ａ、１８ａｉｎｄｉｃａｔｅｍｏｓｏｂａｍｂｏｏｓｔａｎｄｓｗｉｔｈ５，９，１５，１８ｙｅａｒｓｏｆｅｘｔｅｎｓｉｖｅｍａｎａｇｅｍｅｎｔａｇｅ，
ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．Ｔｈｅｓａｍｅｂｅｌｏｗ．

３．２　土壤ＰＬＦＡ含量
利用ＰＬＦＡ分析方法表征不同样地土壤微生物

生物量及其群落，结果表明，马尾松林土壤微生物总

ＰＬＦＡ含量以及细菌、真菌、放线菌等 ＰＬＦＡ含量均
显著高于毛竹林（Ｐ＜０．０５），而不同粗放经营年限

毛竹林土壤总ＰＬＦＡ含量之间没有显著差异（表２）。
对于细菌，革兰氏阳性细菌 ＰＬＦＡ含量变化趋势与
总细菌相同，而 １５ａ毛竹林土壤革兰氏阴性细菌
ＰＬＦＡ含量与马尾松林没有显著差异。

表２　不同粗放经营年限毛竹林土壤ＰＬＦＡ含量
Ｔａｂｌｅ２　ＳｏｉｌＰＬＦＡｃｏｎｔｅｎｔｓｕｎｄｅｒｂａｍｂｏｏｓｔａｎｄｓｗｉｔｈｄｉｆｆｅｒｅｎｔｃｕｌｔｕｒｅｈｉｓｔｏｒｉｅｓ ｎｍｏｌ·ｇ－１

处理

Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ
总ＰＬＦＡ
ＴｏｔａｌＰＬＦＡ

细菌

Ｂａｃｔｅｒｉａ
革兰氏阳性细菌

Ｇ＋ｂａｃｔｅｒｉａ
革兰氏阴性细菌

Ｇ－ｂａｃｔｅｒｉａ
真菌

Ｆｕｎｇｉ
放线菌

Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅ
原生动物

Ｐｒｏｔｏｚａ
ＭＰ １１３．０１±１９．９８ａ ６３．９７±１３．９２ａ ２４．６５±４．７６ａ ２２．５５±５．８４ａ ８．６９±２．０９ａ １１．２８±４．７４ａ ０．５３±０．１４ａ
５ａ ４８．０５±１６．６０ｂ ２８．７４±１０．２０ｂ ９．８１±３．３４ｂ １１．３０±４．４９ｂ ４．５３±１．７７ｂ ５．７５±１．９６ｂ ０．２４±０．０５ｂ
９ａ ４３．７４±１１．６７ｂ ２６．８６±７．４８ｂ ９．４２±２．８０ｂ １０．５３±２．９１ｂ ３．９３±１．０３ｂ ４．３０±２．２１ｂ ０．３１±０．１８ｂ
１５ａ ５８．８２±１５．４９ｂ ３４．８７±９．７２ｂ １２．６３±３．４７ｂ １６．１０±５．０１ａｂ ５．３６±１．２９ｂ ６．５０±１．３４ｂ ０．２５±０．０４ｂ
１８ａ ４６．６１±４．２８ｂ ２５．５６±２．４５ｂ ９．５３±０．６０ｂ ９．９８±１．１０ｂ ５．１４±０．５５ｂ ５．５７±０．５２ｂ ０．２６±０．０４ｂ

　　将土壤微生物总 ＰＬＦＡ含量作为因变量，土壤
理化性质作为自变量，进行逐步回归分析，以揭示对

不同种类微生物ＰＬＦＡ含量影响最显著的一组变量
（表３）。结果表明，引入的变量中，碱解氮和有效磷
对土壤总ＰＬＦＡ含量以及细菌（包括革兰氏阳性和
阴性细菌）、真菌、原生动物 ＰＬＦＡ含量等影响显著，

均达到１％极显著水平（Ｐ＜０．０１）。对于真菌ＰＬＦＡ
含量的影响，有效磷的贡献大于碱解氮。与土壤微

生物总 ＰＬＦＡ含量以及其它类群微生物相比，土壤
放线菌ＰＬＦＡ含量主要受碱解氮、土壤ｐＨ以及有机
质含量这组变量影响，同样达到极显著水平（Ｐ＜
００１）。

８８２
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表３　逐步回归分析
Ｔａｂｌｅ３　Ｓｔｅｐｗｉｓｅｒｅｇｒｅｓｓｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓ

因变量

Ｄｅｐｅｎｄｅｎｃｅ
自变量

Ｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｃｅ
Ｆ值
Ｆｖａｌｕｅ

显著性

Ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ
总Ｔｏｔａｌ ＡＮ，ＡＰ ２６．７０３ ０．０００
细菌Ｂａｃｔｅｒｉａ ＡＮ，ＡＰ ２６．３４８ ０．０００
真菌Ｆｕｎｇｉ ＡＰ，ＡＮ １３．０４３ ０．００１
放线菌Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅ ＡＮ，ｐＨ，ＯＭ ４４．１５２ ０．０００
原生动物Ｐｒｏｔｏｚａ ＡＮ，ＡＰ ８．６７２ ０．００５
Ｇ－细菌Ｇ－ｂａｃｔｅｒｉａ ＡＮ，ＡＰ １７．１３４ ０．０００
Ｇ＋细菌Ｇ＋ｂａｃｔｅｒｉａ ＡＮ，ＡＰ ２３．５５２ ０．０００
　　注：ＡＮ、ＡＰ、ＯＭ分别为碱解氮、有效磷和土壤有机质。

Ｎｏｔｅ：ＡＮ，ＡＰ，ａｎｄＯＭｉｎｄｉｃａｔｅａｌｋａｌｙｔｉｃＮ，ａｖａｉｌａｂｌｅＰａｎｄｓｏｉｌ
ｏｒｇａｎｉｃｍａｔｔｅｒ，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．

３．３　土壤微生物群落多样性
马尾松改种毛竹后，在短期内土壤微生物物种

丰富度没有发生明显变化，但是在长期尺度上有下

降的趋势，１５ａ和１８ａ毛竹林土壤微生物物种丰富
度显著低于马尾松林以及 ５ａ和 ９ａ毛竹林（Ｐ＜
００５），Ｓｈａｎｎｏｎ多样性指数也有相似的变化趋势
（表４）。所有毛竹林土壤微生物群落 Ｓｉｍｐｓｏｎ多样
性指数均显著低于马尾松林（Ｐ＜０．０５）。与 Ｓｈａｎ
ｎｏｎ多样性指数及Ｓｉｍｐｓｏｎ多样性指数相反，长期粗
放经营毛竹林土壤微生物群落 Ｓｈａｎｎｏｎ均匀度及
Ｓｉｍｐｓｏｎ均匀度呈现出先下降再逐渐升高的趋势，１５
ａ和１８ａ毛竹林均显著高于５ａ及９ａ毛竹林（Ｐ＜
０．０５），其中１８ａ毛竹林 Ｓｈａｎｎｏｎ均匀度和 Ｓｉｍｐｓｏｎ
均匀度显著高于对照马尾松林（Ｐ＜０．０５）。

表４　土壤微生物多样性指数
Ｔａｂｌｅ４　Ｓｏｉｌｍｉｃｒｏｂｉａｌｄｉｖｅｒｓｉｔｙｉｎｄｅｘｅｓ

处理

Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ
物种丰富度

Ｒｉｃｈｎｅｓｓ
Ｓｈａｎｎｏｎ多样性
Ｓｈａｎｎｏｎｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

Ｓｉｍｐｓｏｎ多样性
Ｓｉｍｐｓｏｎｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

Ｓｈａｎｎｏｎ均匀度
Ｓｈａｎｎｏｎｅｖｅｎｅｓｓ

Ｓｉｍｐｓｏｎ均匀度
Ｓｉｍｐｓｏｎｅｖｅｎｅｓｓ

ＭＰ ４５±６．８１ａ ２３．５５±２．１６ａ １７．０３±１．６５ａ ０．５３±０．０５ｂｃ ０．３８±０．０５ｂｃ
５ａ ４４±６．６６ａ ２１．３９±０．９０ａｂ １５．０９±０．５９ｂ ０．４９±０．０７ｃ ０．３５±０．０６ｃ
９ａ ４７±１．００ａ ２１．３６±１．１２ａｂ １４．７２±０．７４ｂ ０．４５±０．０３ｃ ０．３１±０．０２ｃ
１５ａ ３５±３．２１ｂ ２０．６０±０．７１ｂ １５．１７±０．３４ｂ ０．６０±０．０４ａｂ ０．４４±０．０４ａｂ
１８ａ ３２±０．５８ｂ ２０．００±０．２５ｂ １５．２８±０．５４ｂ ０．６３±０．０２ａ ０．４８±０．０３ａ

　　对马尾松林以及不同粗放经营年限毛竹林土壤

注：ＭＰ表示马尾松林；５ａ、９ａ、１５ａ、１８ａ表示毛竹林粗放经营年限

为５年、９年、１５年、１８年。下同

Ｎｏｔｅ：ＭＰｉｎｄｉｃａｔｅｓｍａｓｓｏｎｐｉｎｅ．５ａ、９ａ、１５ａ、１８ａｉｎｄｉｃａｔｅｍｏｓｏｂａｍ

ｂｏｏｓｔａｎｄｓｗｉｔｈ５，９，１５，１８ｙｅａｒｓｏｆｃｕｌｔｕｒｅａｇｅ，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．Ｔｈｅ

ｓａｍｅｂｅｌｏｗ．

图１　不同粗放经营年限毛竹林土壤微生物

群落非度量多维尺度分析

Ｆｉｇ．１　Ｎｏｎｍｅｔｒｉｃｍｕｌｔｉｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌｓｃａｌｉｎｇ（ＮＭＤＳ）ａｎａｌｙｓｉｓｏｆ

ｓｏｉｌｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙｕｎｄｅｒｂａｍｂｏｏｓｔａｎｄｓｗｉｔｈｄｉｆｆｅｒｅｎｔ

ｃｕｌｔｕｒｅｈｉｓｔｏｒｉｅｓ

微生物群落进行 ＮＭＤＳ分析（图１），马尾松林与毛
竹林土壤微生物群落在ＮＭＤＳ第１排序轴上有明显
的区分，而不同粗放经营年限毛竹林土壤微生物群

落之间也存在差异，５ａ、９ａ毛竹林与１５ａ和１８ａ毛
竹林在第２排序轴上区分明显。相似性检验结果表
明，各处理土壤微生物群落之间存在显著差异（Ｒ＝
０．３８８１，Ｐ＝０．００９）。典范对应分析结果表明，土
壤含水量（Ｆ＝５．４０１，Ｐ＝０．００１）、有效磷（Ｆ＝
２４９４，Ｐ＝０．０２２）、碱解氮（Ｆ＝３．１５０，Ｐ＝０．０３６）
以及ｐＨ值（Ｆ＝２．０４６，Ｐ＝０．０６２）对土壤微生物群
落结构的变异具有重要影响，合计解释了９０．２８％
的变异量（图２），其中土壤含水量、有效磷及碱解氮
含量对土壤微生物群落结构变异影响显著（Ｐ＜
００５）。

４　讨论
土壤微生物生物量及群落结构是土壤质量的敏

感指标，其易受土壤质地、ｐＨ值、温度、水分以及养
分状况等的影响，而人为干扰如改变土地利用方式、

施肥、翻耕等经营措施等对土壤微生物影响尤为剧

烈，从而影响土壤生态系统功能稳定性［１９］。本研究

结果表明，毛竹林土壤无论是微生物总 ＰＬＦＡ含量
还是细菌、真菌、放线菌等 ＰＬＦＡ含量，均显著低于

９８２
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注：Ｓｏｉｌｍｏｉｓｔｕｒｅ、ＡＫ、ＡＰ、ＡＮ、ＯＭ分别表示土壤含水量、速效钾、有

效磷、碱解氮、有机质。

Ｎｏｔｅ：Ｓｏｉｌｍｏｉｓｔｕｒｅ，ＡＫ，ＡＰ，ＡＮ，ＯＭｉｎｄｉｃａｔｅｓｏｉｌｍｏｉｓｔｕｒｅｃｏｎｔｅｎｔ，

ａｖａｉｌａｂｌｅＫ，ａｖａｉｌａｂｌｅＰ，ａｌｋａｌｙｔｉｃＮ，ｏｒｇａｎｉｃｍａｔｔｅｒ，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ

图２　不同粗放经营年限毛竹林土壤微生物

群落典范对应分析

Ｆｉｇ．２　Ｃａｎｏｎｉｃａｌｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｅｎｃｅａｎａｌｙｓｉｓｏｆｓｏｉｌｍｉｃｒｏｂｉａｌ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｙｕｎｄｅｒｂａｍｂｏｏｓｔａｎｄｓｗｉｔｈｄｉｆｆｅｒｅｎｔｃｕｌｔｕｒｅｈｉｓｔｏｒｉｅｓ

天然马尾松林（Ｐ＜０．０５）。地上植被群落、林龄、林
分中温度、湿度以及凋落物现存量等都可能会对土

壤微生物量产生较大影响［２０］。ＭｃＤａｎｉｅｌ等［２１］发现

作物多样性增加明显提高了土壤微生物量碳、氮。

在调查中作者发现天然马尾松林植被多样性比较丰

富，林下有１ ２ｃｍ的凋落物层，而毛竹林植被单
一，林下下只有少量杂灌。同时，由于毛竹每年产生

的竹叶凋落物较少，加之竹叶较易分解，因此马尾松

林改造为毛竹林后，土壤有机质也有逐渐降低的趋

势。已有研究表明，土壤微生物量与有机碳含量呈

正相关关系［２２］，土壤有机碳含量的降低是导致毛竹

林土壤微生物量降低的可能因素之一。

逐步回归分析结果表明，除放线菌外，土壤微生

物总ＰＬＦＡ含量以及各微生物种群 ＰＬＦＡ含量受土
壤碱解氮和有效磷影响显著。王卫霞等［２３］发现，在

岷江干旱河谷造林过程中，随着土壤氮含量的增加，

土壤总ＰＬＦＡ含量、细菌、真菌、放线菌等ＰＬＦＡ含量
均随着增加，且与土壤全氮呈显著正相关，这与本试

验结果一致。施瑶等［２４］研究了氮磷添加对内蒙古

典型温带草原土壤微生物群落的影响，发现随着氮

添加量的增加，土壤总 ＰＬＦＡ含量以及细菌、放线菌

等ＰＬＦＡ含量均显著增加。尽管本研究中并没有任
何施肥措施，但之前大量研究表明，在一些氮含量缺

乏的森林土壤中，氮素有效性是控制土壤微生物量

的重要因子［２５］。在磷限制条件下，如果土壤有效磷

含量增加，能显著提高土壤微生物生物量［２６］。尽管

马尾松林改造成毛竹林后土壤有效磷含量均显著增

加，但总体处于较低水平，考虑到在毛竹生长过程中

大量吸收氮素养分，土壤碱解氮含量下降幅度较磷

素养分更为剧烈，因此作者推测在该土壤母质条件

下，土壤有效氮素含量应该是控制微生物量的一个

关键因子。与其它微生物种群不同，土壤放线菌

ＰＬＦＡ含量不仅受土壤碱解氮影响，其还受到土壤
ｐＨ值及有机碳含量影响，这可能是由于毛竹林下凋
落物较马尾松林少，从而导致依赖于分解土壤中植

物凋落物中某些难分解组分的放线菌数量降低［２７］。

植被群落的改变会导致森林生态系统改变，从

而直接影响土壤理化性质以及微生物群落［８－１０］。

与马尾松林相比，毛竹林土壤微生物群落 Ｓｈａｎｎｏｎ
多样性指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ多样性指数逐渐下降，而长
期粗放经营毛竹后土壤微生物群落 Ｓｈａｎｎｏｎ多样性
指数和Ｓｉｍｐｓｏｎ多样性指数均显著低于马尾松林，
说明地上植被群落多样性减少影响了土壤微生物群

落。植被群落改变后，由于不同的植物种类其凋落

物性质、根系分泌物以及养分吸收特性不同［７－９］，如

本研究区域中马尾松林地上植被群落多样性较丰

富，而演变成毛竹林后，凋落物及根系分泌物主要来

自于单一的毛竹，加之毛竹的养分吸收特性与普通

乔灌木品种迥异，从而造成在长期时间尺度上土壤

微生物群落多样性指数显著下降。与短期粗放经营

毛竹林（５ａ、９ａ）相比，长期粗放经营毛竹林（１５ａ、
１８ａ）土壤微生物丰富度以及基于Ｓｈａｎｎｏｎ多样性指
数和Ｓｉｍｐｓｏｎ多样性指数计算的均匀度指数均显著
降低（Ｐ＜０．０５）。有研究表明，当群落中物种发生
变化时，Ｓｉｍｐｓｏｎ多样性指数对于富集种更加敏感，
而 Ｓｈａｎｎｏｎ多样性指数对于稀疏种更加敏感［２７］。

作者推测在毛竹林经营过程中，由于地上植被逐渐

发生改变，导致土壤有机质来源发生变化，一些稀疏

种和富集种随之发生改变，最终演变形成了适应毛

竹纯林有机质输入特点（丰富的毛竹根系分泌物以

及竹叶凋落物）的稳定的土壤微生物群落。

土壤微生物群落结构的改变也部分验证了作者

以上推测，马尾松林与短期粗放经营（５ａ、９ａ）和长
期粗放经营（１５ａ、１８ａ）毛竹林土壤微生物群落结构
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差异显著。Ｃｈａｎｇ等［１０］利用 ＰＬＦＡ方法研究了毛竹
入侵日本柳杉林对土壤微生物群落结构的影响，发

现毛竹入侵后土壤微生物群落结构发生了显著的改

变；Ｌｉｎ等［２８］发现毛竹纯林以及毛竹入侵杉木林后

的混交林其土壤微生物群落比较类似，但显著区别

于杉木纯林。研究表明毛竹具有强烈的化感作用，

其本身也有抗菌活性［２９］，可以降低土壤微生物生物

量并改变土壤微生物群落。这些已有的研究很好地

解释了本研究结果，说明毛竹林替代马尾松林以及

长期粗放经营对土壤微生物群落结构产生了重要影

响。本研究发现，土壤含水量、碱解氮及有效磷含量

对微生物群落结构改变具有显著的贡献。土壤水分

含量是微生物群落活性的重要控制因素［３０］。Ｂｒｏｃｋ
ｅｔｔ等［３１］同样利用 ＰＬＦＡ方法研究了加拿大西部七
个不同生物地理气候区土壤微生物群落，发现土壤

含水量是影响土壤微生物群落结构以及酶活性的主

要驱动因子；Ｍｏｒｒｉｓ等［３２］发现土壤细菌和真菌生物

量随土壤含水量梯度变化显著。由此作者推测，马

尾松林改造为毛竹林后，由于地表植被和凋落物层

明显减少，导致土壤水分含量随之减少，从而对土壤

微生物群落，特别是细菌和真菌群落产生重要影响。

由于毛竹的生长特性，导致林下灌木杂草等难以生

长，降低了地上植物群落多样性，从而影响土壤微生

物群落和养分循环过程。基于本研究结果，作者建

议适当加大粗放经营毛竹林砍伐强度，创造有利于

下层灌木和杂草生长的环境，从而提高植物多样性

和增加土壤有机质输入，提高土壤微生物多样性和

养分有效性，保障竹林可持续发展。

５　结论
（１）长期粗放经营毛竹林土壤微生物总 ＰＬＦＡ

含量以及细菌、真菌、放线菌、原生动物等 ＰＬＦＡ含
量均显著低于马尾松林，土壤微生物量变化主要受

碱解氮和有效磷含量变化影响。

（２）与马尾松林相比，长期粗放经营毛竹林土
壤微生物群落多样性指数均显著下降，群落结构变

化显著。

（３）毛竹林长期粗放经营后导致的土壤含水
量、碱解氮、有效磷含量变化是土壤微生物群落结构

变异的主要贡献因子。
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