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摘　 要　 混交林可以形成层次多或冠层厚的林分结构，对提高防护效能和稳定性具有重要
作用。 本研究先对 ２０ 年林龄的马尾松（Ｐｉｎｕｓ ｍａｓｓｏｎｉａｎａ）人工林进行 ５ 种不同强度的采伐
（皆伐、强度、中强度、中弱度和弱度，伐后郁闭度分别为 ０、０．４、０．５、０．６ 和 ０．７），然后在林下
等量种植肉桂（Ｃｉｎｎａｍｏｍｕｍ ｃａｓｓｉａ）。 ７ 年后，应用 ＢＩＯＬＯＧ⁃ＥＣＯ 技术探讨不同混交模式、
林分类型对土壤微生物功能多样性的影响。 结果表明，混交林的土壤理化性质、ＡＷＣＤ（ａｖ⁃
ｅｒａｇｅ ｗｅｌｌ ｃｏｌｏｒ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ）值和微生物功能多样性指数均优于马尾松和肉桂纯林，其中肉
桂纯林最低、基于中弱度采伐而建的混交林最高（与马尾松纯林差异显著），且土壤微生物
功能多样性随土层深度增加而降低。 主成分分析结果显示，不同混交模式之间土壤微生物
碳源利用特征分异不明显；而不同林分类型之间存在明显分异，主要起分异作用的是微生
物对氨基酸类、羧酸类和糖类的利用特征，且不同林分类型对土壤微生物碳源利用的差异
显著受土壤含水率与有机质含量影响；含水率、有机质、全氮、全磷、全钾含量和土壤碳氮比
对土壤微生物群落功能多样性也有着重要影响。 可见，马尾松林种植肉桂能提高微生物活
性和功能多样性，本研究结果可为改造马尾松纯林为混交林提供参考。
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　 　 土壤微生物在陆地生态系统养分循环中发挥着

关键作用，它是土壤有机质周转的主要推动力

（Ｗｅｒｓｈａｗ，１９８３），通过代谢活动，促进土壤的形成

和发育，改变土壤的理化性质，促进氮、磷、钾等物质

和能量的转化（许光辉等，１９９１），从而改善土壤肥

力。 土壤微生物种群、群落结构及其功能、微生物生

物量、酶活性等土壤生物学性状可以反映土壤质量、
土壤肥力的演变，并可用作评价土壤健康的生物指

标（Ｄｉａｃｏｎｏ ｅｔ ａｌ．，２０１０），这些指标对外界环境条件

诸如肥力水平、土壤类型、植被、管理措施和土壤污

染等的变化十分敏感（Ｍａ ｅｔ ａｌ．，２００５）。
土壤微生物与植被形成相互作用的反馈体系，

既受到地上植被类型的影响，又通过其自身性质的

改变反作用于植被 （ Ｊｉａ ｅｔ ａｌ．，２００５； Ｓｉｎｈａ ｅｔ ａｌ．，
２００９）。 土壤微生物能将空气中惰性氮素转换成离

子态氮素以及土壤中难溶性矿物质转换成易溶性矿

质化合物供植被吸收促进其生长发育，并能通过降

解无机和有机污染物，减轻污染物对植被的毒害

（吴建峰等，２００３）。 因此，植被在土壤中不能脱离

微生物而生长，特别是根际微生物和共生微生物。
植被对土壤微生物的主要影响是改变土壤微生物群

落特征（Ｏ’Ｄｏｎｎｅｌｌ ｅｔ ａｌ．，２００１），它通过根系分泌物

及一些代谢物质的释放来改变土壤的理化性质，如
ｐＨ、有机质含量、土壤结构和微气候等，从而影响土

壤微生物量、微生物活性、群落结构多样性和功能多

样性等（Ｇｒａｙｓｔｏｎ ｅｔ ａｌ．，１９９８；Ｗｅｉｎｔｒａｕｂ ｅｔ ａｌ．，２００７；
Ａｕｂｅｒｔ ｅｔ ａｌ．，２０１０；Ｂｕｒｔｏｎ ｅｔ ａｌ．，２０１０）。

植被类型对土壤微生物会产生不同的影响，混
交林与针叶林相比，不仅有较高的植物多样性，林内

环境也更有利于土壤微生物活动，加速分解过程，降
低腐殖质的酸性反应，提高土壤肥力，进而促使林分

获得较高的收获量（王晓峰等，２００６）。 研究表明，
针阔混交林（许景伟等，２０００；Ｗｅｎ ｅｔ ａｌ．，２０１４）或针

叶混交林（Ｘｉｎｇ ｅｔ ａｌ．，２０１０；陆梅等，２０１１）土壤中的

微生物总数量和生物量均高于针叶纯林。 然而，到
目前为止，关于针叶林、阔叶林的混交比例对土壤微

生物多样性的影响仍未见报道，而混交比例对混交

林分生产力、物种多样性、碳储量、土壤肥力等会产

生重要影响（李菁等，２０１２；张令峰，２０１３）。
为探索土壤微生物群落功能多样性对不同混交

比例林分的响应，本研究于 ２００６ 年初营造了 ４ 种不

同混交比例的马尾松肉桂人工复层林及肉桂纯林，７
年后进行对比研究，研究目的：（１）探索上层郁闭度

对土壤微生物功能多样性的影响；（２）不同林分类

型间，土壤微生物功能多样性的差异；（３）不同郁闭

度条件下，土壤微生物功能多样性随土层深度的

变化。

１　 研究地区与研究方法

１􀆰 １　 试验地概况

本研究试验地选在中国广西壮族自治区岑溪市

林业科学研究所试验林场 （ １１０° ３′Ｅ—１１１° ２２′Ｅ，
２２°３７′Ｎ—２３°１３′Ｎ），该区域属于典型亚热带季风气

候区，年平均气温 １８．４ ～ ２２．４ ℃，海拔在 ３００ ～ ３２５
ｍ，坡向为南坡，坡度为 １６° ～ ２０°。 土壤类型以红壤

为主，呈酸性，土壤厚度为 ８０ ～ ９０ ｃｍ，石砾含量少。
林下植物种类较多，主要有海金沙（Ｌｙｇｏｄｉｕｍ ｊａｐｏｎｉ⁃
ｃｕｍ）、半边旗（Ｐｔｅｒｉｓ ｓｅｍｉｐｉｎｎａｔａ）、铁线蕨（Ａｄｉａｎｔｕｍ
ｃａｐｉｌｌｕｓ⁃ｖｅｎｅｒｉｓ）、细齿叶柃（Ｅｕｒｙａ ｎｉｔｉｄａ）、毛算盘子

（Ｇｌｏｃｈｉｄｉｏｎ ｅｒｉｏｃａｒｐｕｍ ）、 粗 叶 榕 （ Ｆｉｃｕｓ ｓｉｍｐｌｉｃｉｓ⁃
ｓｉｍａ）、杜茎山 （Ｍａｅｓａ ｊａｐｏｎｉｃａ）、牛白藤 （Ｈｅｄｙｏｔｉｓ
ｈｅｄｙｔｉｄｅａ）、菝葜 （ Ｓｍａｌｉｘ ｃｈｉｎａ）、弓果黍 （Ｃｙｒｔｏｃｏｃ⁃
ｃｕｍ ｐａｔｅｎｓ）、蔓生莠竹（Ｍｃｒｏｓｔｅｇｉｕｍ ｖａｇｅｎｓ）等。
１􀆰 ２　 试验设计

２００５ 年 １０ 月，选择立地条件、郁闭度 （均为

０．８）相同的 ２０ ａ 马尾松人工纯林，根据光环境调控

９３４２喻素芳等：马尾松林经不同强度采伐后与肉桂混交对土壤微生物功能多样性的影响



技术设 ５ 个不同强度进行疏伐，伐后郁闭度分别为

０．４（强度采伐）、０．５（中强度采伐）、０．６（中弱度采

伐）、０．７（弱度采伐）和 ０．０（皆伐），各郁闭度每公顷

保留株数分别为：６３１、７８１、９４６、１０９７ 和 ０ 株，除皆

伐外，各处理保留木分布均匀且平均胸径和平均树

高无显著差异（Ｐ＜０．０５）。 试验采用随机区组设计，
区组内设置大小为 ２５．８ ｍ×２５．８ ｍ 的固定标准地，
重复 ４ 次，２００６ 年初采用同样的种植密度（１．２ ｍ×
１．４ ｍ，５９４９ 株·ｈｍ－２）在采伐迹地及不同采伐强度

的马尾松林下种植肉桂，形成上层郁闭度分别为

０．４、０．５、０．６ 和 ０．７ 马尾松肉桂人工复层林（Ｍ１、Ｍ２、
Ｍ３ 和 Ｍ４）以及肉桂纯林（ＣＰ），同时设置马尾松纯

林固定标准地作为对照（ＣＫ）。 土壤采样时，各处理

上层郁闭度基本保持不变，下层肉桂长势良好，郁闭

度也均达到了 ０．９。
１􀆰 ３　 土壤取样

土壤样品于 ２０１３ 年 ９ 月初采集，在每个标准地

内按斜对角线随机设 ３ 个采样点，分别采集 ０ ～ １０、
１０～２０ ｃｍ 土层的土壤样品，各点土壤采集量大体一

致。 来自同一标准地同一土层的土样混匀后，装入

灭菌的聚乙烯袋内并封口，采用冰袋保鲜的方式带

回实验室，新鲜土去掉植物残根、石砾等杂物后过

２ ｍｍ筛。 采样四分法将土样分成 ２ 份，一份置于

４ ℃冰箱冷藏，于 ７ ｄ 内测定土壤微生物功能多样

性，而一份风干测定土壤理化性质。
１􀆰 ４　 实验方法

１􀆰 ４􀆰 １　 土壤理化性质测定　 土壤理化性质按森林

土壤分析方法国家标准（ＧＢ ７８３０—８７ ～ ＧＢ ７８５７—
８１）进行分析，土壤含水率用质量法测定，土壤有机

质（ＳＯＭ）采用重铬酸钾氧化⁃外加热法测定，全氮

（ＴＮ）测定采用半微量凯氏法，全磷（ＴＰ）含量测定

采用氢氧化钠碱熔⁃钼锑抗比色法，全钾（ＴＫ）含量

测定采用氢氧化钠碱熔⁃火焰光度计法。
１􀆰 ４􀆰 ２　 土壤微生物功能多样性测定　 本研究采用

ＢＩＯＬＯＧ⁃ＥＯＣ 微平板法分析土壤微生物功能多样性

（姚槐应，２００６），ＢＩＯＬＯＧ 方法与传统的微生物培养

方法相比，不仅无需分离培养纯种微生物，而且反应

灵敏度高、分辨能力强、测定方法更简便，是一种监

测土壤微生物群落结构变化的快捷并可靠的方法。
ＢＩＯＬＯＧ 具体操作步骤：取相当于 １０ ｇ 烘干土的鲜

土加入 ９０ ｍＬ 灭菌的生理盐水（０． １４５ ｍｏｌ·Ｌ－１）
中，于摇床振荡器上以 ２００ ｒ·ｍｉｎ－１的速率振荡 ３０
ｍｉｎ 后，静置，然后稀释至 １０－３，取 １５０ μＬ 上清液接

种到生态板的每一个孔中，放置到 ２５ ℃ 恒温箱培

养，每隔 ２４ ｈ 用酶标仪（１５００，Ａｍｅｒｉｃａｎ Ｔｈｅｒｍｏ）在
５９０ ｎｍ 波长下读数，培养时间为 ７ ｄ。
１􀆰 ５　 数据处理

微平板孔中溶液吸光值平均颜色变化率 ＡＷＣＤ
（Ｇａｒｌａｎｄ ｅｔ ａｌ．，１９９１）用来描述土壤微生物代谢活

性，计算公式如下：

ＡＷＣＤ ＝ ∑（Ｃ ｉ － Ｒ ｉ） ／ ｎ
式中，Ｃ ｉ 为每个有培养基孔的吸光值，Ｒ ｉ 为对照孔

的吸光值，ｎ 为培养基孔数。 分别用 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数

表征土壤微生物物种的丰富度、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数表征最

常见物种的优势度以及 ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数表征物种的

均匀度，计算公式都参照杨永华等（２０００）。
所有数据的统计分析都在 ＳＰＳＳ ２１．０ 统计软件

中进行。 用单因子方差分析（ｏｎｅ⁃ｗａｙ ＡＮＯＶＡ）和主

成分分析（ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ，ＰＣＡ）确定不

同处理间土壤微生物群落碳代谢特征是否有显著差

异，利用 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关系数分析不同因子间的相关

关系。 统计数据均采用均值±标准误表示。

２　 结果与分析

２􀆰 １　 土壤理化性质

全部处理的土壤平均含水率介于 （ １７． ０１ ±
０．３６）％～（２３．０２±１．０６）％（表 １）。 在 ０ ～ １０、１０ ～ ２０
ｃｍ 土层，４ 种复层林土壤 ＳＯＭ、ＴＮ、ＴＰ、ＴＫ 平均含

量较 ＣＫ 分别增加了 ４． ７２％、 １２． ８１％、 １９． ５７％、
１０．１９％和 １５．９４％、１２．９５％、２１．５９％、１０．３４％，但差异

不显著 （Ｐ ＞ ０． ０５；表 １）。 相反，肉桂纯林土壤的

ＳＯＭ、ＴＮ、ＴＰ、ＴＫ 的含量较 ＣＫ 有所下降，０ ～ １０ ｃｍ
土层的降幅分别为 ６６． ８０％、 ３６． ２５％、 ２１． ７４％、
１６．３０％，１０ ～ ２０ ｃｍ 土层的降幅分别为 ６２． ２５％、
２１．４３％、２２．７３％、２６．９０％。 肉桂纯林的碳氮比最低，
其他各处理的碳氮比与 ＣＫ 无显著差异。 相同处理

不同深度土层 ＳＯＭ、ＴＮ、ＴＰ、ＴＫ 含量总体表现为 ０～
１０ ｃｍ＞１０～２０ ｃｍ，即土层深度的增加，土壤养分含

量减少。
２􀆰 ２　 土壤微生物碳源代谢活性特征

平均颜色变化率 ＡＷＣＤ 反映了土壤微生物利

用碳源的能力和代谢活性的大小，其值越高，土壤中

微生物群落碳源代谢活性也就越高（Ｚａｂｉｎｓｋｉ ｅｔ ａｌ．，
１９９７；Ｋｏｎｏｐｋａ ｅｔ ａｌ．，１９９８）。 不同处理不同土层的

ＡＷＣＤ 值变化如图 １，结果表明：０～１０ 和 １０ ～ ２０ ｃｍ
两层的 ＡＷＣＤ 值均随着培养时间的延长而提高，在

０４４２ 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 生态学杂志　 第 ３６ 卷　 第 ９ 期　



表 １　 不同混交处理土壤理化性质
Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃａｌ⁃ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ
处理 上层

郁闭度
土层
（ｃｍ）

含水量
（％）

有机质
（ｇ·ｋｇ－１）

全氮
（ｇ·ｋｇ－１）

全磷
（ｇ·ｋｇ－１）

全钾
（ｇ·ｋｇ－１）

Ｃ ／ Ｎ

ＣＰ ０ ０～１０ １７．６４±０．５５ ｃ １１．２７±１．３０ ｂ ０．５１±０．０７ ａ ０．１８±０．０８ ａ １．１３±０．３６ ａ １３．６６±１．７３ ａ
１０～２０ １７．０１±０．３６ ｃ ８．３２±１．０６ ｂ ０．４４±０．０８ ａ ０．１７±０．０９ ａ １．０６±０．１６ ａ １２．４８±２．３７ ａ

Ｍ１ ０．４ ０～１０ ２３．０２±１．０６ ａ ３５．９５±４．６２ ａ １．０５±０．１２ ａ ０．２７±０．０４ ａ １．６１±０．２１ ａ ２０．４５±１．１７ ａ
１０～２０ ２１．２１±０．５３ ａｂ ２５．９０±３．３０ ａ ０．７２±０．１５ ａ ０．２５±０．０３ ａ １．４６±０．０７ ａ ２２．４９±１．５４ ａ

Ｍ２ ０．５ ０～１０ ２２．３５±０．５７ ａ ３６．６６±１．９２ ａ ０．８６±０．１０ ａ ０．２９±０．０３ ａ １．３９±０．０７ ａ ２６．１９±２．５３ ａ
１０～２０ ２１．３２±０．２８ ａｂ ２８．０３±１．７２ ａ ０．５８±０．０７ ａ ０．２６±０．０２ ａ １．４８±０．１２ ａ ３０．００±３．８６ ａ

Ｍ３ ０．６ ０～１０ ２２．１９±０．７７ ａｂ ３５．３２±２．９２ ａ ０．８１±０．１２ ａ ０．２４±０．０３ ａ １．４４±０．１３ ａ ２６．９９±２．４４ ａ
１０～２０ ２１．３５±０．６２ ａｂ ２５．２７±１．６４ ａ ０．６６±０．０８ ａ ０．２４±０．０３ ａ １．４７±０．１１ ａ ２３．３２±１．７０ ａ

Ｍ４ ０．７ ０～１０ ２１．２５±０．４２ ａｂ ３４．２８±３．３３ ａ ０．８９±０．１８ ａ ０．３０±０．０４ ａ １．５１±０．２０ ａ ２３．０３±２．９３ ａ
１０～２０ ２０．６２±０．５７ ｂ ２３．２９±２．２２ ａ ０．５７±０．１０ ａ ０．３２±０．０７ ａ １．９９±０．６３ ａ ２５．６４±３．１１ ａ

ＣＫ ０．８ ０～１０ ２１．７２±０．４１ ａｂ ３３．９５±５．２４ ａ ０．８０±０．２１ ａ ０．２３±０．０３ ａ １．３５±０．３８ ａ ２５．１３±７．８６ ａ
１０～２０ ２２．１１±０．３２ ａｂ ２２．１０±１．０５ ａ ０．５６±０．１５ ａ ０．２２±０．０３ ａ １．４５±０．１１ ａ ２１．０２±３．７４ ａ

ＣＰ：肉桂纯林；Ｍ１：上层郁闭度为 ０．４ 马尾松肉桂人工复层林；Ｍ２：上层郁闭度为 ０．５ 马尾松肉桂人工复层林；Ｍ３：上层郁闭度为 ０．６ 马尾松肉
桂人工复层林；Ｍ４：上层郁闭度为 ０．７ 马尾松肉桂人工复层林；ＣＫ：对照马尾松纯林。 不同小写字母表示同一土层不同处理差异显著（Ｐ
＜０．０５）。 下同。

培养起始的 ２４ ｈ 各个处理的 ＡＷＣＤ 值的变化速率

都很小，培养 ２４ ｈ 后 ＡＷＣＤ 进入快速增长期，直至

９６ ｈ，此时微生物具有旺盛的代谢活性，碳源明显被

利用，随后 ＡＷＣＤ 增长变化速率减缓，并逐渐趋于

稳定。
由图 １ 可见，不同处理的土壤微生物对碳源利

用程度存在一定的差异，４种混交处理的碳源利用

图 １　 不同处理和土壤深度土壤微生物群落 ＡＷＣＤ 随时间
的变化
Ｆｉｇ． １ 　 Ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ａｖｅｒａｇｅ ｗｅｌｌ ｃｏｌｏｒ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ
ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｗｉｔｈ ｔｉｍｅ ｉｎ ｄｅｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ
ａｎｄ ｓｏｉｌ ｄｅｐｔｈｓ

程度均高于对照马尾松纯林，而肉桂纯林最低。 具

体表现为：０～１０ ｃｍ 土层为 Ｍ３＞Ｍ２＞Ｍ４≈Ｍ１＞ＣＫ＞
ＣＰ；１０～２０ ｃｍ 土层则为 Ｍ３＞Ｍ４≈Ｍ１＞Ｍ２＞ＣＫ＞ＣＰ；
Ｍ３ 在 ０～１０、１０～２０ ｃｍ 土层土壤微生物的碳源利用

程度均为最高，ＣＰ 最低，且 Ｍ３ 与 ＣＫ、ＣＰ 差异显著

（Ｐ＜０．０５）。 除 ＣＰ 外，０～９６ ｈ 快速增长期各处理的

ＡＷＣＤ 值都表现为 ０ ～ １０ ｃｍ＞１０ ～ ２０ ｃｍ，进入平稳

期后各处理的两层 ＡＷＣＤ 值较为接近。
２􀆰 ３　 土壤微生物群落功能多样性

根据碳源总体活性变化特征，选取变化趋势趋

于平稳培养 ９６ ｈ 的吸光值计算 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、Ｓｉｍｐ⁃
ｓｏｎ 指数、ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数。 从表 ２ 可以看出，４ 种混

交复层林 ０ ～ １０ 和 １０ ～ ２０ ｃｍ 土壤微生物群落的

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数和 ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数均高于

ＣＫ，且部分指数与 ＣＫ 呈显著差异（Ｐ＜０．０５）；而 ＣＰ
的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数和 ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数都低

于 ＣＫ。 可见试验所营造的各种模式马尾松肉桂人

工复层林都在不同程度上提高了土壤微生物代谢功

能多样性，其中 Ｍ３ ０～１０ 和 １０ ～ ２０ ｃｍ 土层土壤微

生物群落的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数、ＭｃＩｎｔｏｓｈ
指数都高于其他处理，且与 ＣＫ、ＣＰ 的差异均达到了

显著性水平（Ｐ＜０．０５）。 其他 ３ 个混交处理中，Ｍ４
０～１０ ｃｍ土层土壤微生物群落 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、Ｓｉｍｐ⁃
ｓｏｎ 指数和 ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数均最低，仅与 ＣＰ 差异显著

（Ｐ＜０．０５）；１０～２０ ｃｍ 土层土壤微生物群落 Ｓｈａｎｎｏｎ
指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数 Ｍ１ 最低，ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数 Ｍ２ 最

低。 相同处理不同土层的土壤微生物群落 Ｓｈａｎｎｏｎ
指数和ＭｃＩｎｔｏｓｈ指数表现为０ ～ １０ ｃｍ＞１０ ～ ２０ ｃｍ；

１４４２喻素芳等：马尾松林经不同强度采伐后与肉桂混交对土壤微生物功能多样性的影响



表 ２　 不同处理土壤微生物群落功能多样性指数
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｉｃｅｓ ｆｏｒ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ
土层（ｃｍ） 处理 平均颜色变化率 ＡＷＣＤ 丰富度指数 优势度指数 均匀度指数

０～１０ ＣＰ １．１９±０．０６ ｃ ３．２４±０．０１ ｃ ０．９５８±０．０００ ｃ ７．６２±０．２７ ｂ
Ｍ１ １．８４±０．０３ ａｂ ３．２９±０．０２ ａｂｃ ０．９６１±０．００１ ａｂ １１．４１±０．１６ ａ
Ｍ２ １．９０±０．０５ ａｂ ３．３１±０．０２ ｂ ０．９６２±０．００１ ａ １１．４７±０．２４ ａ
Ｍ３ １．９８±０．１１ ａ ３．３１±０．０２ ｂ ０．９６２±０．００１ ａ １１．９７±０．５３ ａ
Ｍ４ １．８４±０．１２ ａｂ ３．２８±０．０２ ａｂｃ ０．９６０±０．００１ ａｂ １１．３９±０．６１ ａ
ＣＫ １．７３±０．０６ ｂ ３．２５±０．０１ ｃ ０．９５９±０．０００ ｂｃ １０．８５±０．２７ ａ

１０～２０ ＣＰ １．３９±０．０５ ｂ ３．２４±０．０１ ｃ ０．９５９±０．０００ ｃ ８．７７±０．２３ ｃ
Ｍ１ １．６６±０．０６ ａｃ ３．２７±０．０１ ａｂｃ ０．９６０±０．０００ ａｂｃ １０．２９±０．３２ ａｂ
Ｍ２ １．６１±０．０８ ａｂｃ ３．２９±０．０１ ａｂ ０．９６１±０．００１ ａｂ ９．８４±０．４８ ａｂｃ
Ｍ３ １．７６±０．０９ ａ ３．２９±０．０２ ａ ０．９６１±０．００１ ａｂ １０．７３±０．４４ ａ
Ｍ４ １．６６±０．０９ ａｃ ３．２６±０．０２ ａｂ ０．９６１±０．００１ ａｂ １０．１９±０．４５ ａｂ
ＣＫ １．４７±０．０６ ｂｃ ３．２５±０．０１ ｂｃ ０．９５９±０．０００ ｃ ９．２６±０．２７ ｂｃ

两个土层 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数较为接近。
２􀆰 ４　 主成分分析

利用培养 ９６ ｈ 的 ＡＷＣＤ 值进行主成分分析

（ＰＣＡ），按照主成分提取的一般原则（郝黎仁等，
２００３），在 ３１ 个因子中提取特征根大于 １ 的主成分，
０～ １０ ｃｍ 土层提取的 ６ 个主成分累计贡献率为

８６．３９％，１０～ ２０ ｃｍ 土层提取的 ７ 个主成分累计贡

献率为 ８９．９１％。 其中，０ ～ １０ ｃｍ 土层的第 １ ～ ６ 主

成分（ＰＣ１～ＰＣ６）的贡献率分别为 ４５．６６％、１９．０１％、
７．６８％、５．７３％、４．８４％和 ３．４７％；１０～２０ ｃｍ 土层的第

１～７ 主成分（ＰＣ１ ～ ＰＣ７）的贡献率分别为 ４７．３５％、
１５．４１％、８．３５％、６．２７％、４．９３％、４．０６％和 ３．５４％。 对

方差贡献率超过 １０％的两个主成分 ＰＣ１ 和 ＰＣ２ 进

一步分析发现（图 ２）：Ｍ１、Ｍ２、Ｍ３ 和 Ｍ４ 的 ０ ～ １０、
１０～２０ ｃｍ 均位于 ＰＣ１ 的正方向，得分系数在 ０ ～
１．１３之间；ＣＰ 的 ２ 个土层均位于 ＰＣ１ 负方向；ＣＫ 的

２ 个土层均位于 ＰＣ２ 负方向。 整体看来，微生物群

落代谢多样性类型在不同上层郁闭度的马尾松肉桂

人工复层林之间存在分异但较小，但复层林与马尾

松纯林、肉桂纯林空间分异明显。 可见，ＰＣ１ 和 ＰＣ２
基本上能区分不同林分类型土壤微生物的群落

特征。
初始载荷因子反映碳源利用与主成分的相关系

数，载荷因子越高，表示该碳源对主成分的影响越大

（时鹏等，２０１０）。 与 ０ ～ １０ 和 １０ ～ ２０ ｃｍ 土层中

ＰＣ１、ＰＣ２ 具有较高相关性的碳源见表 ３，对 ０ ～ １０
ｃｍ 土层的两个主成分起分异作用的主要是氨基酸

类、羧酸类、胺类和糖类，而 １０ ～ ２０ ｃｍ 土层则主要

是氨基酸类、羧酸类、酯类和糖类。 本文以 ０～１０ ｃｍ
土层为例，对不同处理起主要作用的前 ５ 种碳源亦

进行了分析（表 ４）。 不同处理的土壤微生物虽然利

用的主要都是氨基酸类、羧酸类、胺类、糖类以及少

量其他物质，但处理之间共同点并不多，不同林分土

壤微生物碳源利用的情况出现了分异。
２􀆰 ５　 微生物碳源利用主因子、多样性指标与土壤养

分因子之间的相关性

主成分因子、微生物群落多样性指标与土壤理

化性质相关性分析结果表明（表 ５）：ＰＣ１、ＰＣ２ 与土

壤 养分因子部分正相关，部分负相关；而ＡＷＣＤ、

图 ２　 不同处理不同土层土壤微生物群落碳代谢主成分
（ＰＣＡ）分析
Ｆｉｇ．２　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｆｏｒ ｃａｒｂｏｎ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ
ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｄｅｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ａｎｄ
ｓｏｉｌ ｄｅｐｔｈｓ
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表 ３　 ＢＩＯＬＯＧ⁃ＥＣＯ 板碳源在 ＰＣ１ 和 ＰＣ２ 上的载荷值（ｒ＞０．６）
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｗｉｔｈ ＰＣ１ ａｎｄ ＰＣ２ （ｒ＞０．６）

０～１０ ｃｍ
主成分 碳源 ｒ

１０～２０ ｃｍ
主成分 碳源 ｒ

ＰＣ１ 氨基酸类 Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ
Ｌ⁃Ｔｈｒｅｏｎｉｎｅ ０．９５８
Ｌ⁃Ａｒｇｉｎｉｎｅ ０．９２２
Ｌ⁃Ｐｈｅｎｙｌａｌａｎｉｎｅ ０．８９２
Ｌ⁃Ｓｅｒｉｎｅ ０．７８０
Ｌ⁃Ａｓｐａｒａｇｉｎｅ ０．６２４
羧酸类 Ｃａｒｂｏｘｙｌｉｃ ａｃｉｄｓ
２⁃Ｈｙｄｒｏｘｙ Ｂｅｎｚｏｉｃ Ａｃｉｄ ０．９１４
Ｄ⁃Ｇｌｕｃｏｓａｍｉｎｉｃ Ａｃｉｄ ０．８９５
Ｉｔａｃｏｎｉｃ Ａｃｉｄ ０．７９３
４⁃Ｈｙｄｒｏｘｙ Ｂｅｎｚｏｉｃ Ａｃｉｄ ０．７８０
α⁃Ｋｅｔｏｂｕｔｙｒｉｃ Ａｃｉｄ ０．７３０
胺类 Ａｍｉｎｅｓ
Ｎ⁃Ａｃｅｔｙｌ⁃Ｄ⁃Ｇｌｕｃｏｓａｍｉｎｅ ０．８５７
Ｐｈｅｎｙｌｅｔｈｙｌ⁃ａｍｉｎｅ ０．８４４
Ｐｕｔｒｅｓｃｉｎｅ ０．７４３
酯类 Ｅｓｔｅｒｓ
Ｄ⁃Ｇａｌａｃｔｏｎｉｃ Ａｃｉｄ⁃Ｌａｃｔｏｎｅ ０．８３５
Ｐｙｒｕｖｉｃ Ａｃｉｄ Ｍｅｔｈｙｌ Ｅｓｔｅｒ ０．７５６
Ｔｗｅｅｎ ８０ ０．６５４
糖类 Ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅｓ
Ｄ⁃Ｃｅｌｌｏｂｉｏｓｅ ０．８０９
Ｇｌｕｃｏｓｅ⁃１⁃Ｐｈｏｓｐｈａｔｅ ０．６８１
醇类 Ａｃｏｈｏｌｓ
Ｄ⁃Ｍａｎｎｉｔｏｌ ０．８６０

ＰＣ２ 氨基酸类 Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ
Ｇｌｙｃｙｌ⁃Ｌ⁃Ｇｌｕｔａｍｉｃ Ａｃｉｄ ０．８４６
糖类 Ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅｓ
α⁃Ｄ⁃Ｌａｃｔｏｓｅ ０．８３６
β⁃Ｍｅｔｈｙｌ⁃Ｄ⁃Ｇｌｕｃｏｓｉｄｅ ０．７１１

ＰＣ１ 氨基酸类 Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ
Ｌ⁃Ｓｅｒｉｎｅ ０．９２３
Ｌ⁃Ｐｈｅｎｙｌａｌａｎｉｎｅ ０．８４７
Ｌ⁃Ａｒｇｉｎｉｎｅ ０．８１４
Ｌ⁃Ｔｈｒｅｏｎｉｎｅ ０．７９４
Ｇｌｙｃｙｌ⁃Ｌ⁃Ｇｌｕｔａｍｉｃ Ａｃｉｄ ０．７４１
羧酸类 Ｃａｒｂｏｘｙｌｉｃ ａｃｉｄｓ
２⁃Ｈｙｄｒｏｘｙ Ｂｅｎｚｏｉｃ Ａｃｉｄ ０．９３０
４⁃Ｈｙｄｒｏｘｙ Ｂｅｎｚｏｉｃ Ａｃｉｄ ０．８７７
Ｉｔａｃｏｎｉｃ Ａｃｉｄ ０．８５４
Ｄ⁃Ｇｌｕｃｏｓａｍｉｎｉｃ Ａｃｉｄ ０．８４９
Ｄ⁃Ｇａｌａｃｔｕｒｏｎｉｃ Ａｃｉｄ ０．７６４
酯类 Ｅｓｔｅｒｓ
Ｔｗｅｅｎ ４０ ０．９４３
Ｔｗｅｅｎ ８０ ０．９１５
Ｐｙｒｕｖｉｃ Ａｃｉｄ Ｍｅｔｈｙｌ Ｅｓｔｅｒ ０．７９１
胺类 Ａｍｉｎｅｓ
Ｐｈｅｎｙｌｅｔｈｙｌ⁃ａｍｉｎｅ ０．７９６
Ｐｕｔｒｅｓｃｉｎｅ ０．７２７
醇类 Ａｃｏｈｏｌｓ
Ｄ，Ｌ⁃ａ⁃Ｇｌｙｃｅｒｏｌ Ｐｈｏｓｐｈａｔｅ ０．８６２
Ｄ⁃Ｍａｎｎｉｔｏｌ ０．７４６
糖类 Ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅｓ
Ｄ⁃Ｃｅｌｌｏｂｉｏｓｅ ０．８９６

ＰＣ２ 羧酸类 Ｃａｒｂｏｘｙｌｉｃ ａｃｉｄｓ
Ｄ⁃Ｍａｌｉｃ Ａｃｉｄ ０．６８５
γ⁃Ｈｙｄｒｏｘｙｂｕｔｙｒｉｃ Ａｃｉｄ ０．６７８
糖类 Ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅｓ
α⁃Ｄ⁃Ｌａｃｔｏｓｅ ０．８２５
Ｄ⁃Ｘｙｌｏｓｅ ０．６８５
胺类 Ａｍｉｎｅｓ
Ｎ⁃Ａｃｅｔｙｌ⁃Ｄ⁃Ｇｌｕｃｏｓａｍｉｎｅ ０．７７０

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数、ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数与土壤养

分因子均呈正相关关系。 其中：０ ～ １０ ｃｍ 土层 ＰＣ１
与土壤含水量、有机质、碳氮比显著正相关；ＡＷＣＤ
及 ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数与土壤含水量、有机质、全氮、全
磷、全钾、碳氮比显著正相关；Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数与含水

量、有机质显著正相关。 １０ ～ ２０ ｃｍ 土层的 ＰＣ１ 与

土壤有机质显著正相关；Ｓｈａｎｎｏｎ 指数与有机质、碳
氮比显著正相关；Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数与土壤碳氮比呈显著

正相关。

３　 讨　 论

土壤微生物碳代谢活性是评价土壤质量的重要

指标，而植被类型对土壤微生物群落有着极大的影

响（Ｚａｋ ｅｔ ａｌ．，２００３；Ｍｏｎｓｏｎ ｅｔ ａｌ．，２００６）。 长期种植

马尾松纯林会引起地力衰退、酸性物质累积、微生物

数量、质量下降，活性减少等生态问题 （盛炜彤，
１９９２；翟明普，１９９３；Ｘｕ ｅｔ ａｌ．，２００２）。 本研究发现，
在马尾松林下种植阔叶树土壤微生物活性（ＡＷＣＤ）
和功能多样性的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数、ＭｃＩｎ⁃
ｔｏｓｈ 指数均表现为：复层林＞马尾松纯林＞肉桂纯林，
说明混交林有利于保持土壤微生物多样性。 植被的

类型、数量和化学组成可能是土壤生物多样性变化

的主要驱动因子（Ｗａｉｄ，１９９９）。 本研究还发现，在
马尾松林下套种阔叶树可显著增加林下表层（０～２０
ｃｍ）土壤的有机质、全氮和全磷含量，微生物功能多

样性指数与土壤各养分指标均呈正相关关系（表
５），可见在马尾松林下种植肉桂后土壤养分含量的

增加可提高土壤微生物群落功能多样性，这可能与

３４４２喻素芳等：马尾松林经不同强度采伐后与肉桂混交对土壤微生物功能多样性的影响



表 ４　 各处理主成分的主要作用碳源
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｍａｉｎ ｃａｒｂｏｎ ｓｕｂｓｔｒａｔｅｓ ｕｔｉｌｉｚｅｄ ｂｙ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ
处理 ＰＣ１ ＰＣ２

ＣＰ Ｎ⁃Ａｃｅｔｙｌ⁃Ｄ⁃Ｇｌｕｃｏｓａｍｉｎｅ（胺类 Ａｍｉｎｅｓ） α⁃Ｄ⁃Ｌａｃｔｏｓｅ （糖类 Ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅｓ）
Ｌ⁃Ａｓｐａｒａｇｉｎｅ（氨基酸类 Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ） ２⁃Ｈｙｄｒｏｘｙ Ｂｅｎｚｏｉｃ Ａｃｉｄ （羧酸类 Ｃａｒｂｏｘｙｌｉｃ ａｃｉｄｓ）
Ｄ，Ｌ⁃ａ⁃Ｇｌｙｃｅｒｏｌ Ｐｈｏｓｐｈａｔｅ（醇类 Ａｃｏｈｏｌｓ） ｉ⁃Ｅｒｙｔｈｒｉｔｏｌ（醇类 Ａｃｏｈｏｌｓ）
４⁃Ｈｙｄｒｏｘｙ Ｂｅｎｚｏｉｃ Ａｃｉｄ（羧酸类 Ｃａｒｂｏｘｙｌｉｃ ａｃｉｄｓ） α⁃Ｋｅｔｏｂｕｔｙｒｉｃ Ａｃｉｄ （羧酸类 Ｃａｒｂｏｘｙｌｉｃ ａｃｉｄｓ）
Ｌ⁃Ｓｅｒｉｎｅ（氨基酸类 Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ） Ｌ⁃Ｔｈｒｅｏｎｉｎｅ （氨基酸类 Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ）

Ｍ１ Ｇｌｕｃｏｓｅ⁃１⁃Ｐｈｏｓｐｈａｔｅ （糖类 Ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅｓ） α⁃Ｄ⁃Ｌａｃｔｏｓｅ （糖类 Ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅｓ）
Ｐｙｒｕｖｉｃ Ａｃｉｄ Ｍｅｔｈｙｌ Ｅｓｔｅｒ （酯类 Ｅｓｔｅｒｓ） γ⁃Ｈｙｄｒｏｘｙｂｕｔｙｒｉｃ Ａｃｉｄ （羧酸类 Ｃａｒｂｏｘｙｌｉｃ ａｃｉｄｓ）
Ｄ⁃Ｇａｌａｃｔｏｎｉｃ Ａｃｉｄ⁃Ｌａｃｔｏｎｅ （酯类 Ｅｓｔｅｒｓ） α⁃Ｋｅｔｏｂｕｔｙｒｉｃ Ａｃｉｄ （羧酸类 Ｃａｒｂｏｘｙｌｉｃ ａｃｉｄｓ）
Ｐｕｔｒｅｓｃｉｎｅ （胺类 Ａｍｉｎｅｓ） Ｌ⁃Ｓｅｒｉｎｅ （氨基酸类 Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ）
Ｔｗｅｅｎ ８０ （酯类 Ｅｓｔｅｒｓ） ｉ⁃Ｅｒｙｔｈｒｉｔｏｌ（醇类 Ａｃｏｈｏｌｓ）

Ｍ２ α⁃Ｋｅｔｏｂｕｔｙｒｉｃ Ａｃｉｄ （羧酸类 Ｃａｒｂｏｘｙｌｉｃ ａｃｉｄｓ） Ｇｌｙｃｙｌ⁃Ｌ⁃Ｇｌｕｔａｍｉｃ Ａｃｉｄ （氨基酸类 Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ）
Ｇｌｕｃｏｓｅ⁃１⁃Ｐｈｏｓｐｈａｔｅ （糖类 Ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅｓ） ２⁃Ｈｙｄｒｏｘｙ Ｂｅｎｚｏｉｃ Ａｃｉｄ （羧酸类 Ｃａｒｂｏｘｙｌｉｃ ａｃｉｄｓ）
Ｌ⁃Ｔｈｒｅｏｎｉｎｅ （氨基酸类 Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ） Ｇｌｙｃｏｇｅｎ （糖类 Ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅｓ）
Ｄ⁃Ｍａｎｎｉｔｏｌ （醇类 Ａｃｏｈｏｌｓ） ｉ⁃Ｅｒｙｔｈｒｉｔｏｌ（醇类 Ａｃｏｈｏｌｓ）
Ｌ⁃Ｓｅｒｉｎｅ （氨基酸类 Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ） Ｉｔａｃｏｎｉｃ Ａｃｉｄ （羧酸类 Ｃａｒｂｏｘｙｌｉｃ ａｃｉｄｓ）

Ｍ３ Ｎ⁃Ａｃｅｔｙｌ⁃Ｄ⁃Ｇｌｕｃｏｓａｍｉｎｅ （胺类 Ａｍｉｎｅｓ） Ｌ⁃Ｐｈｅｎｙｌａｌａｎｉｎｅ （氨基酸类 Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ）
Ｄ⁃Ｍａｎｎｉｔｏｌ （醇类 Ａｃｏｈｏｌｓ） Ｐｈｅｎｙｌｅｔｈｙｌ⁃ａｍｉｎｅ （胺类 Ａｍｉｎｅｓ）
Ｄ⁃Ｃｅｌｌｏｂｉｏｓｅ（糖类 Ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅｓ） Ｌ⁃Ａｒｇｉｎｉｎｅ （氨基酸类 Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ）
Ｇｌｕｃｏｓｅ⁃１⁃Ｐｈｏｓｐｈａｔｅ （糖类 Ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅｓ） Ｇｌｙｃｙｌ⁃Ｌ⁃Ｇｌｕｔａｍｉｃ Ａｃｉｄ （氨基酸类 Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ）
Ｌ⁃Ａｓｐａｒａｇｉｎｅ （氨基酸类 Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ） β⁃Ｍｅｔｈｙｌ⁃Ｄ⁃Ｇｌｕｃｏｓｉｄｅ （糖类 Ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅｓ）

Ｍ４ Ｄ⁃Ｃｅｌｌｏｂｉｏｓｅ（糖类 Ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅｓ） Ｐｙｒｕｖｉｃ Ａｃｉｄ Ｍｅｔｈｙｌ Ｅｓｔｅｒ （酯类 Ｅｓｔｅｒｓ）
２⁃Ｈｙｄｒｏｘｙ Ｂｅｎｚｏｉｃ Ａｃｉｄ （羧酸类 Ｃａｒｂｏｘｙｌｉｃ ａｃｉｄｓ） Ｄ⁃Ｃｅｌｌｏｂｉｏｓｅ（糖类 Ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅｓ）
Ｌ⁃Ｐｈｅｎｙｌａｌａｎｉｎｅ （氨基酸类 Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ） Ｌ⁃Ｐｈｅｎｙｌａｌａｎｉｎｅ （氨基酸类 Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ）
Ｄ⁃Ｇｌｕｃｏｓａｍｉｎｉｃ Ａｃｉｄ （羧酸类 Ｃａｒｂｏｘｙｌｉｃ ａｃｉｄｓ） Ｇｌｕｃｏｓｅ⁃１⁃Ｐｈｏｓｐｈａｔｅ （糖类 Ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅｓ）
Ｌ⁃Ａｒｇｉｎｉｎｅ （氨基酸类 Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ） ２⁃Ｈｙｄｒｏｘｙ Ｂｅｎｚｏｉｃ Ａｃｉｄ （羧酸类 Ｃａｒｂｏｘｙｌｉｃ ａｃｉｄｓ）

ＣＫ Ｇｌｕｃｏｓｅ⁃１⁃Ｐｈｏｓｐｈａｔｅ（糖类 Ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅｓ） γ⁃Ｈｙｄｒｏｘｙｂｕｔｙｒｉｃ Ａｃｉｄ （羧酸类 Ｃａｒｂｏｘｙｌｉｃ ａｃｉｄｓ）
Ｐｙｒｕｖｉｃ Ａｃｉｄ Ｍｅｔｈｙｌ Ｅｓｔｅｒ（酯类 Ｅｓｔｅｒｓ） Ｉｔａｃｏｎｉｃ Ａｃｉｄ （羧酸类 Ｃａｒｂｏｘｙｌｉｃ ａｃｉｄｓ）
Ｌ⁃Ｔｈｒｅｏｎｉｎｅ（氨基酸类 Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ） Ｌ⁃Ｓｅｒｉｎｅ （氨基酸类 Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ）
２⁃Ｈｙｄｒｏｘｙ Ｂｅｎｚｏｉｃ Ａｃｉｄ（羧酸类 Ｃａｒｂｏｘｙｌｉｃ ａｃｉｄｓ） β⁃Ｍｅｔｈｙｌ⁃Ｄ⁃Ｇｌｕｃｏｓｉｄｅ （糖类 Ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅｓ）
Ｐｕｔｒｅｓｃｉｎｅ（胺类 Ａｍｉｎｅｓ） Ｄ⁃Ｘｙｌｏｓｅ （糖类 Ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅｓ）

表 ５　 微生物碳源利用主因子、多样性指数与土壤理化性质的相关性
Ｔａｂｌｅ ５　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓ ｏｆ ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ａｎｄ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｗｉｔｈ ｓｏｉｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ
土层（ｃｍ） 主因子和指数 含水量 有机质 全氮 全磷 全钾 Ｃ ／ Ｎ

０～１０ ＰＣ１ ０．９３０∗∗ ０．９７５∗∗ ０．７８６ ０．７７０ ０．７７６ ０．８８７∗

ＰＣ２ ０．０７６ ０．００５ ０．１６７ ０．２５２ ０．２４１ －０．１８７
ＡＷＣＤ ０．９３３∗∗ ０．９６７∗∗ ０．８１４∗ ０．８２１∗ ０．８１３∗ ０．８３７∗

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数 ０．７００ ０．６７４ ０．５８１ ０．６４１ ０．５９８ ０．５９２
Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数 ０．８１２∗ ０．８１２∗ ０．６６６ ０．７０９ ０．６５９ ０．７２７
ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数 ０．９３９∗∗ ０．９７９∗∗ ０．８２８∗ ０．８２５∗ ０．８２５∗ ０．８４０∗

１０～２０ ＰＣ１ ０．７１６ ０．８１６∗ ０．６３９ ０．６２０ ０．７０８ ０．７２１
ＰＣ２ －０．５８８ －０．２７２ －０．４６１ －０．３９８ －０．３３６ －０．１５４
ＡＷＣＤ ０．５８２ ０．７７７ ０．５１９ ０．５１７ ０．５８７ ０．７２３
Ｓｈａｎｎｏｎ 指数 ０．５７８ ０．８２８∗ ０．３５０ ０．６２１ ０．６３４ ０．９０１∗∗

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数 ０．４８２ ０．７６６ ０．２７５ ０．５２４ ０．５４２ ０．８５２∗

ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数 ０．５９６ ０．７７２ ０．５６１ ０．５１２ ０．５８６ ０．６９２
∗Ｐ＜０．０５；∗∗Ｐ＜０．０１。

混交林能增加森林凋落物（张家武，１９９３；樊后保，
２００５；樊后保，２００６；Ｗｅｎ，２０１４），且不同树种凋落物

输入到土壤的有机物质组成和根系分泌物质不同有

关（Ｋａｒｏｌｉｎｅ ｅｔ ａｌ．，２０１５）。
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在不同上层郁闭度的马尾松肉桂复层林处理之

间，上层郁闭度为 ０．６ 的各个土壤微生物功能多样

性指标均高于其他 ３ 个处理，上层郁闭度为 ０． ４、
０．５、０．７ 基本相近，说明对中弱度疏伐的马尾松林混

种肉桂形成的人工复层林对提高土壤微生物多样性

效果相对较好。 我们前期研究也发现（陶大燕等，
２０１５；Ｔａｏ ｅｔ ａｌ．，２０１５），上层郁闭度为 ０．６ 的复层林

中，肉桂生物量最大，肉桂精油的总得油率和肉桂醛

的含量最高，说明中度遮阴有利于肉桂的生长，也间

接说明中度遮阴有利于提高土壤微生物的活性和群

落功能多样性。 郑丽凤等（２００９）亦发现，中弱度择

伐能显著提高土壤养分有机质、全氮、全磷，这可能

是因为冠层结构影响林下光照环境 ，进而影响到凋

落物分解、土壤温度和水分状况，而这些环境因子在

空间上的差异则直接作用于土壤养分和微生物

群落。
土壤微生物功能多样性各指数和土壤养分含量

总体呈现随土层深度的增加而递减的规律，其他研

究者也报道了相似的研究结果（吴则焰等，２０１３；
Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ．，２０１５），均认为土壤养分含量、土壤湿度

等因子随土层深度变化而变化，从而影响土壤微生

物活性和群落功能多样性。 土壤表层为腐殖质层，
具有较多的凋落物，土壤养分含量高，通风性和水热

条件良好，十分有利于土壤微生物的生长。 随着土

壤深度的增加，土壤容重增大，孔隙度减小，营养成

分持续下降，植被根系分布逐渐减少 （燕辉等，
２０１０），土壤水、热、气等生态因子逐渐不适合土壤

微生物生存和生长，土壤微生物的正常活动受到了

一定影响，其种类和数量随着土层的加深逐渐降低。
本研究对土壤微生物碳源代谢活性 ＰＣＡ 贡献

率较高的前 ２ 个主成分进行了分析，结果表明复层

林、马尾松纯林和肉桂纯林的土壤微生物群落代谢

多样性存在明显分异，而 ４ 种处理的复层林之间分

异较小，在主成分分离中起主要贡献作用的碳源是

氨基酸类、羧酸类和糖类（表 ３），但作用于不同处理

微生物的氨基酸类、羧酸类和糖类各不相同（表 ４），
可作为区分各处理对微生物影响的依据（Ｅｋｋｅｈａｒｄ
ｅｔ ａｌ．，１９９７；罗希茜等，２００９）。 ＰＣＡ 排序结果发现

（表 ３），大部分碳源都与第一主成分呈正相关，说明

第一主成分与土壤微生物功能多样性呈正相关；通
过与土壤养分因子进行相关分析，结果也表明，ＰＣＡ
的第一主成分与土壤有机碳含量有密切关系

（表 ５）。

４　 结　 论

营造针阔混交林是人们常用来避免针叶纯林引

起的地力衰退、抗灾害能力减弱等问题的重要手段，
而混交模式也影响着人工林生态环境的修复效果。
本研究对马尾松林进行不同强度的采伐（强度、中
强度、中弱度、弱度和皆伐）后，营建了上层郁闭度

分别为 ０．４、０．５、０．６、０．７ 马尾松肉桂人工复层林及

肉桂纯林，探索土壤微生物多样性对不同混交比例

的响应。 除皆伐外，基于其他 ４ 种采伐强度而建的

混交林均提高了土壤微生物的碳源利用率、土壤微

生物群落功能多样性及其土壤养分含量，其中基于

中弱度采伐而建的混交林对提高土壤微生物群落功

能多样性效果明显。 所有处理中，无论是土壤微生

物群落功能多样性还是土壤养分含量均随土层深度

增加而减少，且土壤养分含量对土壤微生物功能多

样性有着重要影响。

参考文献

樊后保， 李燕燕， 黄玉梓， 等． ２００６． 马尾松纯林改造成针阔
混交林后土壤化学性质的变化． 水土保持学报， ２０（４）：
７７－８１．

樊后保， 李燕燕， 孙　 新， 等． ２００５． 马尾松纯林及其与阔叶
树混交林的凋落量与养分通量． 应用与环境生物学报，
１１（５）： ３－９．

郝黎仁， 樊　 元， 郝哲欧， 等． ２００３． ＳＰＳＳ 实用统计分析． 北
京： 中国水利水电出版社．

李　 菁， 骆有庆， 石　 娟． ２０１２． 基于生物多样性保护的兴
安落叶松与白桦最佳混交比例———以阿尔山林区为例．
生态学报， ３２（１６）： ４９４３－４９４９．

陆　 梅， 卫　 捷， 韩智亮． ２０１１． 滇池西岸 ４ 种针叶林的土
壤微生物与酶活性． 东北林业大学学报， ３９（６）： ５６－
５９．

罗希茜， 郝晓晖， 陈　 涛， 等． ２００９． 长期不同施肥对稻田土
壤微生物群落功能多样性的影响． 生态学报， ２９（２）：
７４０－７４８．

盛炜彤． １９９２． 人工林地力衰退研究． 北京： 中国科学技术出
版社．

时　 鹏， 高　 强， 王淑平， 等． ２０１０． 玉米连作及其施肥对土
壤微生物群落功能多样性的影响． 生态学报， ３０（２２）：
６１７３－６１８２．

陶大燕， 罗叶红， 姚贤宇， 等． ２０１５． 上层冠层因子对马尾松
肉桂复层林下层林分生物量的影响． 广西林业科学， ４４
（１）： １２－１７．

王晓峰， 唐彦民， 鲁少军． ２００６． 关于混交林与纯林的比较
优势分析． 防护林科技， （５）： ６３－６４．

吴建峰， 林先贵． ２００３． 土壤微生物在促进植物生长方面的
作用． 土壤， ３５（１）： １８－２１．

吴则焰， 林文雄， 陈志芳， 等． ２０１３． 中亚热带森林土壤微生
物群落多样性随海拔梯度的变化． 植物生态学报， ３７
（５）： ３９７－４０６．

５４４２喻素芳等：马尾松林经不同强度采伐后与肉桂混交对土壤微生物功能多样性的影响



许光辉， 李振高． １９９１． 微生物生态学． 南京： 东南大学出版
社．

许景伟， 王卫东， 李　 成． ２０００． 不同类型黑松混交林土壤
微生物、酶及其与土壤养分关系的研究． 北京林业大
学， ２２（１）： ５１－５５．

燕　 辉， 刘广全， 李红生． ２０１０． 青杨人工林根系生物量、表
面积和根长密度变化． 应用生态学报， ２１（１１）： ２７６３－
２７６８．

杨永华， 姚　 健， 华晓梅． ２０００． 农药污染对土壤微生物群
落功能多样性的影响． 微生物学杂志， ２０（２）： ２３－２５．

姚槐应． ２００６． 土壤微生物生态学及其实验技术． 北京： 科学
出版社．

翟明普． １９９３． 混交林和树种间关系的研究现状． 世界林业
研究， （１）： ３９－４５．

张家武， 廖利平， 李锦芳， 等． １９９３． 马尾松火力楠混交林凋
落物动态及其对土壤养分的影响． 应用生态学报，
４（４）： ３５９－３６３．

张令峰． ２０１３． 不同混交比例马尾松林生态功能比较研究
（博士学位论文）． 合肥： 安徽农业大学．

郑丽凤， 周新年， 巫志龙． ２００９． 土壤理化性质在不同强度
采伐干扰下的响应及其评价． 福建林学院学报， ２９（３）：
１９９－２０２．

Ａｕｂｅｒｔ Ｍ， Ｍａｒｇｅｒｉｅ Ｐ， Ｔｒａｐ Ｊ， ｅｔ ａｌ． ２０１０． Ａｂｏｖｅｇｒｏｕｎｄ⁃ｂｅ⁃
ｌｏｗｇｒｏｕｎｄ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ ｉｎ ｔｅｍｐｅｒａｔｅ ｆｏｒｅｓｔｓ： Ｐｌａｎｔ ｌｉｔｔｅｒ
ｃｏｍｐｏｓｅｓ ａｎｄ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ ｏｒｃｈｅｓｔｒａｔｅｓ． Ｆｏｒｅｓｔ Ｅｃｏｌｏｇｙ ａｎｄ
Ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ， ２５９： ５６３－５７２．

Ｂｕｒｔｏｎ Ｊ， Ｃｈｅｎ Ｃ， Ｘｕ Ｚ， ｅｔ ａｌ． ２０１０． Ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ，
ａｃｔｉｖｉｔｙ ａｎｄ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｉｎ ａｄｊａｃｅｎｔ ｎａｔｉｖｅ ａｎｄ
ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ ｆｏｒｅｓｔｓ ｏｆ ｓｕｂｔｒｏｐｉｃａｌ Ａｕｓｔｒａｌｉａ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｓｏｉｌｓ
ａｎｄ Ｓｅｄｉｍｅｎｔｓ， １０： １２６７－１２７７．

Ｃｈｅｎ Ｘ， Ｗａｎｇ Ｄ， Ｃｈｅｎ Ｘ， ｅｔ ａｌ． ２０１５． Ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎ⁃
ａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｂｉｏｍａｓｓ ａｓ ａｆｆｅｃｔｅｄ ｂｙ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｈｉｎｎｉｎｇ ｉｎ⁃
ｔｅｎｓｉｔｉｅｓ ｉｎ ａ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｆｉｒ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ． Ａｐｐｌｉｅｄ Ｓｏｉｌ Ｅｃｏｌｏｇｙ，
９２： ３５－４４．

Ｄｉａｃｏｎｏ Ｍ， Ｍｏｎｔｅｍｕｒｒｏ Ｆ． ２０１０． Ｌｏｎｇ⁃ｔｅｒｍ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｏｒｇａｎｉｃ ａ⁃
ｍｅｎｄｍｅｎｔｓ ｏｎ ｓｏｉｌ ｆｅｒｔｉｌｉｔｙ： Ａ ｒｅｖｉｅｗ． Ａｇｒｏｎｏｍｙ ｆｏｒ Ｓｕｓ⁃
ｔａｉｎａｂｌｅ Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ， ３０： ４０１－４２２．

Ｅｋｋｅｈａｒｄ Ｇ， Ｈｏｌｇｅｒ Ｈ， Ｂｅｒｔ Ｅ， ｅｔ ａｌ． １９９７． Ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ｃｏｍｐａｒｉ⁃
ｓｏｎｓ ｏｆ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃａｔａｂｏｌｉｃ ｐｒｏｆｉｌｅｓ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｍｉｃｒｏｂｉｏ⁃
ｌｏｇｉｃａｌ Ｍｅｔｈｏｄｓ， ３０： ７１－８０．

Ｇａｒｌａｎｄ ＪＬ， Ｍｉｌｌｓ ＡＬ． １９９１． Ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ
ｏｆ ｈｅｔｅｒｏｔｒｏｐｈｉｃ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｏｎ ｔｈｅ ｂａｓｉｓ ｏｆ ｐａｔ⁃
ｔｅｒｎｓ ｏｆ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ⁃ｌｅｖｅｌ ｓｏｌｅ⁃ｃａｒｂｏｎ⁃ｓｏｕｒｃｅ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ． Ａｐ⁃
ｐｌｉｅｄ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ５７： ２３５１－２３５９．

Ｇｒａｙｓｔｏｎ ＳＪ， Ｗａｎｇ Ｓ， Ｃａｍｐｂｅｌｌ ＣＤ， ｅｔ ａｌ． １９９８． Ｓｅｌｅｃｔｉｖｅ ｉｎ⁃
ｆｌｕｅｎｃｅ ｏｆ ｐｌａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏ⁃
ｓｐｈｅｒｅ． Ｓｏｉｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ， ３０： ３６９－３７８．

Ｊｉａ Ｇ， Ｃａｏ Ｊ， Ｗａｎｇ Ｃ， ｅｔ ａｌ． ２００５． Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ａｎｄ ｎｕ⁃
ｔｒｉｅｎｔｓ ｉｎ ｓｏｉｌ ａｔ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｔａｇｅｓ ｏｆ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｆｏｒｅｓｔ ｓｕｃ⁃
ｃｅｓｓｉｏｎ ｉｎ Ｚｉｗｕｌｉｎ， ｎｏｒｔｈｗｅｓｔ Ｃｈｉｎａ． Ｆｏｒｅｓｔ Ｅｃｏｌｏｇｙ ａｎｄ
Ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ， ２１７： １１７－１２５．

Ｋｏｎｏｐｋａ Ａ， Ｏｌｉｖｅｒ Ｌ， Ｔｕｒｃｏ ＪＲＦ， １９９８． Ｔｈｅ ｕｓｅ ｏｆ ｃａｒｂｏｎ
ｓｏｕｒｃｅ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｉｎ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ａｎｄ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ
ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ． Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ Ｅｃｏｌｏｇｙ， ３５： １０３－１１５．

Ｍａ ＷＫ， Ｓｉｃｉｌｉａｎｏ ＳＤ， Ｇｅｒｍｉｄａ ＪＪ． ２００５． Ａ ＰＣＲ⁃ＤＧＧＥ ｍｅｔｈ⁃
ｏｄ ｆｏｒ ｄｅｔｅｃｔｉｎｇ ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇｉ ｉｎ ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ
ｓｏｉｌｓ． Ｓｏｉｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ， ３７： １５８９－１５９７．

Ｍｏｎｓｏｎ ＲＫ， Ｌｉｐｓｏｎ ＤＬ， Ｂｕｒｎｓ ＳＰ， ｅｔ ａｌ． ２００６． Ｗｉｎｔｅｒ ｆｏｒｅｓｔ
ｓｏｉｌ ｒｅｓｐｉｒａｔｉｏｎ ｃｏｎｔｒｏｌｌｅｄ ｂｙ ｃｌｉｍａｔｅ ａｎｄ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕ⁃
ｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ． Ｎａｔｕｒｅ， ４３９： ７１１－７１４．

Ｏ’Ｄｏｎｎｅｌｌ Ａ， Ｓｅａｓｍａｎ Ｍ， Ｍａｃｒａｅ Ａ， ｅｔ ａｌ． ２００１． Ｐｌａｎｔｓ ａｎｄ
ｆｅｒｔｉｌｉｓｅｒｓ ａｓ ｄｒｉｖｅｒｓ ｏｆ ｃｈａｎｇｅ ｉｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ
ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｉｎ ｓｏｉｌｓ． Ｐｌａｎｔ ａｎｄ Ｓｏｉｌ， ２３２： １３５－
１４５．

Ｓｉｎｈａ Ｓ， Ｍａｓｔｏ ＲＥ， Ｒａｍ ＬＣ， ｅｔ ａｌ． ２００９． Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｍｉ⁃
ｃｒｏｂｉａｌ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｔｒｅｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ ａ ｃｏａｌ ｍｉｎｉｎｇ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ．
Ｓｏｉｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ ＆ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ， ４１： １８２４－１８３２．

Ｔａｏ Ｄ， Ｌｉ Ｙ， Ｌｕ Ｄ， ｅｔ ａｌ． ２０１５． Ｔｈｅ ｅｓｓｅｎｔｉａｌ ｏｉｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ ｏｆ
Ｃｉｎｎａｍｏｍｕｍ ｃａｓｓｉａ： Ａｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｈｉｎｎｉｎｇ
ｍｏｄｅｌｓ ｏｆ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ Ｐｉｎｕｓ ｍａｓｓｏｎｉａｎａ． Ｆｏｒｅｓｔ Ｒｅｓｅａｒｃｈ，
２７： ７０７－７１７．

Ｗａｉｄ ＪＳ． １９９９． Ｄｏｅｓ ｓｏｉｌ ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｄｅｐｅｎｄ ｕｐｏｎ ｍｅｔａｂｉｏｔｉｃ
ａｃｔｉｖｉｔｙ ａｎｄ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅｓ？ Ａｐｐｌｉｅｄ Ｓｏｉｌ Ｅｃｏｌｏｇｙ， １３： １５１ －
１５８．

Ｗｅｉｎｔｒａｕｂ Ｍ， Ｓｃｏｔｔ⁃Ｄｅｎｔｏｎ Ｌ， Ｓｃｈｍｉｄｔ Ｓ， ｅｔ ａｌ． ２００７． Ｔｈｅ
ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｔｒｅｅ ｒｈｉｚｏｄｅｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｎ ｓｏｉｌ ｅｘｏｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ，
ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ， ａｎｄ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ａｖａｉｌａｂｉｌｉｔｙ ｉｎ ａ ｓｕｂ⁃
ａｌｐｉｎｅ ｆｏｒｅｓｔ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ． Ｏｅｃｏｌｏｇｉａ， １５４： ３２７－３３８．

Ｗｅｎ Ｌ， Ｌｅｉ Ｐ， Ｘｉａｎｇ Ｗ， ｅｔ ａｌ． ２０１４． Ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ
ｃａｒｂｏｎ ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｉｎ ｐｕｒｅ ａｎｄ ｍｉｘｅｄ ｓｔａｎｄｓ ｏｆ Ｐｉｎｕｓ ｍａｓ⁃
ｓｏｎｉａｎａ ａｎｄ Ｃｉｎｎａｍｏｍｕｍ ｃａｍｐｈｏｒａ ｄｉｆｆｅｒｉｎｇ ｉｎ ｓｔａｎｄ ａｇｅ．
Ｆｏｒｅｓｔ Ｅｃｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ， ３２８： １５０－１５８．

Ｗｅｒｓｈａｗ ＲＬ． １９８３． Ｈｕｍｕｓ Ｃｈｅｍｉｓｔｒｙ： Ｇｅｎｅｓｉｓ， Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ，
Ｒｅａｃｔｉｏｎｓ． Ｎｅｗ Ｙｏｒｋ： Ｗｉｌｅｙ⁃Ｉｎｔｅｒｓｃｉｅｎｃｅ．

Ｘｉｎｇ Ｓ， Ｃｈｅｎ Ｃ， Ｚｈｏｕ Ｂ， ｅｔ ａｌ． ２０１０． Ｓｏｉｌ ｓｏｌｕｂｌｅ ｏｒｇａｎｉｃ ｎｉ⁃
ｔｒｏｇｅｎ ａｎｄ ａｃｔｉｖｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｕｎｄｅｒ ａｄｊａｃｅｎｔ
ｃｏｎｉｆｅｒｏｕｓ ａｎｄ ｂｒｏａｄｌｅａｆ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ ｆｏｒｅｓｔｓ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｓｏｉｌｓ
ａｎｄ Ｓｅｄｉｍｅｎｔｓ， １０： ７４８－７５７．

Ｘｕ ＸＮ， Ｈｉｒａｔａ Ｅ． ２００２． Ｆｏｒｅｓｔ ｆｌｏｏｒ ｍａｓｓ ａｎｄ ｌｉｔｔｅｒｆａｌｌ ｉｎ Ｐｉｎｕｓ
ｌｕｃｈｕｅｎｓｉｓ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎｓ ｗｉｔｈ ａｎｄ ｗｉｔｈｏｕｔ ｂｒｏａｄ⁃ｌｅａｖｅｄ ｔｒｅｅｓ．
Ｆｏｒｅｓｔ Ｅｃｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ， １５７： １６５－１７３．

Ｚａｂｉｎｓｋｉ ＣＡ， Ｇａｎｎｏｎ ＪＥ． １９９７． Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｒｅｃｒｅａｔｉｏｎａｌ ｉｍｐａｃｔｓ
ｏｎ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ． Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ，
２１： ２３３－２３８．

Ｚａｋ ＤＲ， Ｈｏｌｍｓ ＷＥ， Ｗｈｉｔｅ ＤＣ， ｅｔ ａｌ． ２００３． Ｐｌａｎｔ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ，
ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ， ａｎｄ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ ｆｕｎｃｔｉｏｎ： Ａｒｅ
ｔｈｅｒｅ ａｎｙ ｌｉｎｋｓ？ Ｅｃｏｌｏｇｙ， ８４： ２０４２－２０５０．

作者简介　 喻素芳，女，１９７８ 年生，副教授，主要从事森林经
理，森林生态研究。 Ｅ⁃ｍａｉｌ： ６１９５１４９＠ ｑｑ．ｃｏｍ
责任编辑　 张　 敏

６４４２ 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 生态学杂志　 第 ３６ 卷　 第 ９ 期　


