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马尾松×红锥异龄混交林对土壤微生物群落结构和功能的
影响*

温远光1,2**,李海燕1,周晓果1,朱宏光1,2,李运筹1,蔡道雄2,3,贾宏炎2,3,黄雪蔓1,2,尤业明1,2

(1.广西大学林学院,广西森林生态与保育重点实验室,广西南宁 530004;2.广西友谊关森林生态系统定位观测研究站,广西凭

祥 532600;3.中国林业科学研究院热带林业实验中心,广西凭祥 532600)

摘要:探讨马尾松(Pinus
 

massoniana)纯林改造成马尾松×红锥(Castanopsis
 

hystrix)异龄混交林对土壤微生

物群落结构和功能的长期生态效应,为马尾松人工林质量的精准提升提供理论依据。以60
 

a生的马尾松纯林

和改造后的异龄混交林为对象,比较分析纯林和异龄混交林土壤微生物群落结构和功能差异,以及土壤微生物

类群与土壤酶活性和土壤性质的相关性。两种林分土壤磷脂脂肪酸(PLFAs)含量均大于0.01
 

nmol·g-1 的

标记种类为27种,其中25种PLFAs标记含量均为纯林高于异龄混交林;马尾松纯林土壤微生物群落、细菌、
真菌、放线菌、丛枝菌根真菌、革兰氏阳性菌、革兰氏阴性菌的PLFAs均显著或极显著高于异龄混交林;马尾

松纯林土壤微生物群落的PLFAs多样性均高于异龄混交林,其中土壤PLFAs丰富度和均匀度指数差异不显

著,而香农威纳指数、Simpson指数差异显著;马尾松纯林改造为异龄混交林后,土壤β1,4葡萄糖苷酶、N乙
酰β氨基葡萄糖苷酶、酚氧化酶、过氧化物酶活性均呈现不同程度的降低,而土壤酸性磷酸酶和脲酶活性增

加;相关分析表明,不同土壤微生物类群均与β1,4葡萄糖苷酶、N乙酰β氨基葡萄糖苷酶、酚氧化酶、过氧化

物酶呈正相关,与酸性磷酸酶和脲酶呈负相关;与土壤有机质、有效钾呈极显著正相关,而与土壤含水量、土壤

微生物生物量氮呈显著负相关。马尾松×红锥异龄混交林对土壤微生物群落结构和功能的长期生态效应不明

显,异龄混交林结构简单,物种多样性少,土壤有机质低,以及雨季土壤含水量过高是其土壤微生物群落多样性

和土壤酶活性低于纯林的主要原因。
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0 引言

  马尾松(Pinus
 

massoniana)人工林是我国东部

湿润亚热带地区分布最广、栽培面积最大的人工林生

态系统之一[12]。然而,马尾松纯林普遍存在生态系

统稳定性差、生物多样性低、病虫害多、养分循环受

阻、土壤贫瘠等一系列的生态问题[35],严重影响马尾

松人工林多目标可持续经营[56]。通过树种混交提高
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林分质量是我国近期实施的森林质量精准提升工程

的重要途径,因此,研究和总结马尾松纯林改造成混

交林后土壤微生物群落组成结构的变化,对深刻认识

树种混交提高林分质量的机制无疑具有重要的意义。
人工林的土壤质量退化与森林凋落物密切相关。研

究发现,单一树种的人工纯林会出现凋落物不易分解

或分解速度较慢,养分归还速率低[7],容易造成某些

土壤养分元素的亏缺[8],引起土壤退化[9]。作为土壤

和植物重要的营养元素来源,以及土壤微生物的栖息

地和反应底物,凋落物在数量[10]和质量[11]上的改

变,可以影响植物根系活动、土壤微生物群落组成结

构和功能[10]。土壤微生物分解森林凋落物,参与土

壤的养分调控,其群落结构、数量和酶活性强烈影响

土壤功能多样性[1213]。最近的研究还发现,土壤微生

物组成结构和功能群的改变是导致人工林土壤质量

退化的主要原因[1415],特别是原有的植物土壤微生

物共存关系发生改变,导致人工林土壤关键微生物功

能群丧失或微生物菌群关系失衡[1617]。有研究表明,
通过树种混交可以增加和改善凋落物的数量和质

量[1819],改善土壤微生物群落组成和结构[20],阔叶树

与马尾松混交可以提高林分的质量和效益[18,2124],但
对马尾松纯林改造成针阔异龄混交林后土壤微生物

群落组成结构和功能的变化机制仍缺乏深入研究。
本研究以60年生的马尾松纯林和马尾松×红锥

(Castanopsis
 

hystrix)异龄混交林为对象,重点研究

由马尾松纯林改造成马尾松×红锥异龄混交林后土

壤微生物群落结构和功能变化,这种变化是否有利于

土壤肥力的改善,为精准提升马尾松人工林林分质量

提供参考,进一步验证人工林异龄混交的作用。

1 材料与方法

1.1 研究区域概况

  研究区域位于广西凭祥市中国林业科学研究院

热带林业实验中心伏波试验场,属南亚热带季风型气

候区,具有春季多阴雨少日照,夏季炎热多雨,秋季干

旱少 雨,冬 季 温 暖 少 霜 的 气 候 特 点,年 均 降 水 量

1
 

200~1
 

500
 

mm,年均气温21.5~22.2℃,≥10℃
的活动积温为

 

6
 

000~7
 

600℃,年均日照时数达

1
 

419
 

h[25]。主要地貌类型为低山丘陵,土壤类型为

砖红壤[26]。原生性植被为热带季雨林和雨林[27],但
几乎荡然无存,已被人工林或各种人工植被所取代。

1.2 样地概况

  研究样地涉及马尾松纯林、马尾松×红锥异龄混

交林。马尾松纯林系1958年对36
 

hm2 草坡炼山整

地后,挖穴造林;1983年结合林分间伐抚育,将36
 

hm2 马尾松纯林中的一半(18
 

hm2)套种红锥,形成

针阔异龄混交林。2017年,在上述马尾松纯林和混

交林中分别设置5个20
 

m×20
 

m的样地。不同林

分类型的样地概况见表1。

表1 不同林分类型样地概况

Table
 

1 Overviews
 

of
 

the
 

plots
 

in
 

different
 

stand
 

types

林分类型
Stand

 

type
样地号
Plot

 

No.

平均胸径
Average

 

DBH
 

(cm)

平均树高
Average

 

height
 

(m)

林分密度
Stand

 

density
(Individual·
hm-2)

天然更新株数
Natural

 

regenerating
 

individuals
(Individual·
hm-2)

胸高
断面积
Basal

 

area
(m2·hm-2)

海拔
Altitude

 

(m)
坡度

Slope
 

(°)

纯林
Pure

 

plantation
1 39.3 24.4 375 1700 48.2 540 27

2 39.1 29.0 350 2225 44.1 571 25

3 45.7 24.9 375 2400 64.8 552 24

4 36.1 21.2 400 900 37.8 551 25

5 44.7 25.4 350 950 55.9 548 30

混交林
Mixed

 

plantation
1 37.9/18.0 32.4/24.7 350/575 325 56.6 640 30

2 37.9/18.0 32.0/15.9 275/350 650 41.4 455 27

3 38.0/19.5 31.5/22.8 325/575 325 57.4 464 30

4 42.0/19.0 25.1/20.2 325/625 125 65.1 465 20

5 47.1/20.0 29.2/18.4 325/475 75 61.9 457 32

注:混交林“/”前数据为马尾松,“/”后数据为红锥

Note:Date
 

before
 

mixed
 

plantation
 

"/"
 

comes
 

from
 

P.massoniana,date
 

after
 

"/"
 

comes
 

from
 

C.hystrix
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1.3 样品采集与分析

  在对试验林分进行群落调查的基础上,于2017
年7月在每个20

 

m×20
 

m的样地内采用9点取样

法采集0~10
 

cm的土壤样品,混合后挑出石砾、根等

杂质,过2
 

mm筛子,取3份样品,1份风干用于测定

土壤理化性质,1份放入-18℃冰箱里保存,用于测

定土壤酶活性,1份经冷冻干燥处理后用于磷脂脂肪

酸的测定。

  取10
 

g风干土样与去离子水(土∶水=1∶2.5,

W/V)充分混匀,待土壤溶液澄清后,取上清液,用

pH计(Starter2100,Ohaus,USA)测定土壤pH 值;
土壤水分含量(Soil

 

moisture
 

content,SMC)采用重

量法测定;土壤全氮(Total
 

nitrogen,TN)含量采用

连续流动分析仪(AA3,Bran
 

Luebbe公司)测定;土
壤全磷(Total

 

phosphorus,TP)含量采用氢氧化钠碱

熔钼锑抗比色法测定;土壤全钾(Total
 

potassium,

TK)含量采用氢氧化钠碱熔火焰光度计法测定;土
壤速效钾(Available

 

potassium,AK)含量用乙酸铵

浸提火焰光度 计 法 测 定;土 壤 速 效 磷(Available
 

phosphorus,AP)含量用双酸浸提钼锑抗比色法测

定;土壤有机质(Soil
 

organic
 

matter,SOM)含量采用

重铬酸钾氧化外加热法测定;土壤微生物生物量碳

(Microbial
 

biomass
 

carbon,MBC)、氮(Microbial
 

bi-
omass

 

nitrogen,MBN)测定采用氯仿熏蒸浸提法;称
取10

 

g鲜土,用2
 

mol·L-1
 

KCl溶液提取后于全自

动连续流动分析仪(SEAL
 

AA3,Norderstedt,Ger-
many)测定土壤铵态氮、硝态氮含量[28]。土壤有效

氮(Available
 

nitrogen,AN)含量为铵态氮、硝态氮含

量之和。

  参照Frostegård等[29]的方法测定
 

PLFAs
 

含量

及分析土壤微生物群落结构。单个脂肪酸种类用

nmol·g-1 干土表示,每种脂肪酸的浓度基于19∶0
碳内标的浓度来计算。本研究中根据磷脂脂肪酸

(PLFAs)的相对丰富度把微生物种类分为细菌、真
菌、放线菌(Actinomycetes,Act)、丛枝菌根真菌(Ar-
buscular

 

mycorrhizal
 

fungi,AMF),细菌又可细分为

革兰氏阳性菌(Grampositive
 

bacteria,GP)和革兰

氏阴性菌(Gramnegative
 

bacteria,GN)[3032]。

  通过测定土壤氧化还原酶类(过氧化物酶、酚氧

化酶)及水解酶类(β1,4葡萄糖苷酶和N乙酰β氨
基葡萄糖苷酶、脲酶、磷酸酶)的活性来评价土壤微生

物功能。过氧化物酶活性(Phenol
 

oxidase,PHE)和
酚氧化酶(Peroxidase,PER)采用左旋多巴胺(LDO-

PA)为底物进行测定[33]。β1,4葡萄糖苷酶(β1,4
glucosidase,BG)和N乙酰β氨基葡萄糖苷酶(Nac-
etylβglucosaminidase,NAG)活性采用对硝基苯乙

酰基氨基葡萄糖苷为底物进行测定[3435]。脲酶(U-
rease,URE)活性采用次氯酸钠苯酚钠比色法测定;
酸性磷酸酶(Acid

 

phosphatase,ACP)活性利用对硝
基酚磷酸钠溶液为底物测定[36]。

1.4 数据统计分析

  物种丰富度指数(Richness,R):每个土壤样品

检测到的PLFAs标记种数。

  香农威纳(ShannonWiener)指数(H)[37]:

  H =-∑
s

i=1
PilnPi,

式中Pi 代表第i个PLFA标记的相对丰度,s为总

的PLFAs标记种数。

  Simpson指数(D)[38]:

  D=1-∑
s

i=1
P2

i,

式中Pi 代表第i个PLFA标记的相对丰度,s为总

的PLFAs标记种数。

  Pielou均匀度指数(J)[39]:

  J=H/lnS,
式中 H 为ShannonWiener指数,S 为总的PLFAs
标记种数。

  采用t检验对两林分土壤酶活性、土壤细菌、真
菌、放线菌等PLFAs含量进行差异性检验,设置统

计显著水平为P=0.05;采用Pearson相关分析进行

土壤微生物群落与土壤酶活性和土壤理化性质间的

关联分析;所有的统计分析及作图在R
 

3.5.1完成。

2 结果与分析

2.1 土壤微生物群落结构

  对 两 种 林 分 土 壤 PLFAs 含 量 大 于 0.01
 

nmol·g-1 的标记种类和含量进行统计,共得到27
种PLFAs标记(表2)。从表2可以看出,除革兰氏

阴性菌中的16∶0
 

2OH 和革兰氏阳性菌中的16∶
1ω9c外,其余25种PLFAs标记含量均为纯林高于

混交林。t 检验结果表明,除革兰氏阴性菌中的

cy19∶0ω8c和16∶0
 

2OH、革兰氏阳性菌中的a16∶
0

 

和16∶1ω9c,以及放线菌中的10Me19∶0差异不

显著(P>0.05)外,其余PLFAs均存在显著或极显

著差异(P<0.05,P<0.01)。
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表2 纯林和异龄混交林土壤微生物磷脂脂肪酸生物标记

Table
 

2 Soil
 

microbe
 

PLFAs
 

markers
 

in
 

the
 

pure
 

and
 

unevenaged
 

mixed
 

plantations

PLFAs标记
PLFAs

 

markers
PLFAs类群
PLFAs

 

groups

PLFAs含量

PLFAs
 

content
 

(nmol·g-1)

纯林
Pure

 

plantations

混交林
Mixed

 

plantations

F t P

cy19∶0ω8c GN 7.05±0.67 6.68±1.01 2.721 0.690 0.509

i15∶0 GP 5.08±0.48 3.74±0.40 0.038 4.755 0.001

10Me16∶0
 

Act 4.10±0.33 3.15±0.21 1.001 5.434 0.001

18∶1ω9c Fungi 3.84±0.43 2.71±0.53 0.143 3.673 0.006

i16∶0 GP 3.25±0.40 2.11±0.32 0.001 4.928 0.001

18∶1ω7c GN 1.92±0.18 1.32±0.19 0.000 5.122 0.001

18∶2ω6,9c Fungi 1.42±0.25 0.96±0.24 0.001 2.977 0.018

a15∶0
 

GP 1.15±0.10 0.85±0.07 1.021 5.303 0.001

16∶1ω7c GN 1.04±0.10 0.82±0.08 0.191 3.907 0.004

i17∶0 GP 1.04±0.06 0.70±0.05 0.146 9.764 0.000

16∶1ω5c AMF 0.85±0.12 0.60±0.07 1.060 4.088 0.003

16∶1
 

2OH GN 0.82±0.16 0.53±0.06 2.178 3.826 0.005

a17∶0 GP 0.73±0.07 0.59±0.07 0.469 3.179 0.013

cy17∶0 GN 0.62±0.06 0.46±0.04 1.173 4.710 0.002

10Me17∶0
 

Act 0.52±0.09 0.32±0.04 1.400 4.191 0.003

15∶0
 

3OH GN 0.46±0.05 0.37±0.04 1.642 3.195 0.013

10Me18∶0
 

Act 0.43±0.05 0.34±0.05 0.078 2.776 0.024

10Me19∶0 Act 0.29±0.17 0.17±0.16 0.108 1.171 0.275

17∶1ω8c GN 0.26±0.01 0.18±0.03 3.424 4.655 0.002

11Me18∶1ω7c
 

Act 0.15±0.02 0.11±0.02 0.006 2.438 0.041

i14∶0 GP 0.14±0.01 0.08±0.01 1.394 7.985 0.000

i15∶1 GP 0.09±0.01 0.05±0.01 0.311 7.349 0.000

a19∶0
 

GP 0.08±0.06 0.01±0.03 1.599 2.648 0.029

16∶0
 

2OH GN 0.07±0.02 0.08±0.01 0.331 -0.968 0.361

i19∶0
 

GP 0.03±0.01 0.01±0.02 28.543 3.033 0.030

a16∶0
 

GP 0.01±0.02 0.01±0.02 0.005 0.027 0.979

16∶1ω9c GP 0.00±0.00 0.06±0.08 27.963 -1.559 0.158

注:GN表示革兰氏阴性菌,GP表示革兰氏阳性菌,Act表示放线菌,Fungi表示真菌,AMF表示丛枝菌根真菌
 

Note:GN
 

indicates
 

Gramnegative
 

bacteria,GP
 

indicates
 

Grampositive
 

bacteria,Act
 

indicates
 

Actinomycetes,Fungi
 

indicates
  

Fungi,AMF
 

indicates
 

Arbuscular
 

mycorrhizal
 

fungi

  研究结果显示,马尾松纯林土壤总PLFAs为

(35.45±2.13)
 

nmol·g-1,极显著高于异龄混交林

(27.02±2.41)
 

nmol·g-1(P<0.01)(图1a)。进一

步分析表明,马尾松纯林土壤细菌、真菌、放线菌、丛

枝菌根真菌、革兰氏阳性菌PLFAs均极显著高于异

龄混交林(P<0.01),革兰氏阴性菌显著高于异龄混

交林(P<0.05)(图1b~h)。
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ns、*和**分别表示不显著、显著(P<0.05)和极显著(P<0.01);PP:马尾松纯林,MP:异龄混交林

  ns,*,**
 

indicates
 

nonsignificant,significant
 

(P<0.05)and
 

extremely
 

significant
 

(P<0.01)
 

difference
 

between
 

the
 

two
 

plantations,respectively;
 

PP:pure
 

plantation
 

of
 

P.massoniana,MP:mixed
 

plantation
 

图1 纯林和异龄混交林不同土壤微生物类群的PLFAs含量

Fig.1 PLFAs
 

contents
 

of
 

different
 

soil
 

microbe
 

groups
 

in
 

the
 

pure
 

and
 

unevenaged
 

mixed
 

plantations

2.2 土壤微生物群落多样性

  图2显示出马尾松纯林土壤微生 物 群 落 的

PLFAs多样性均高于异龄混交林。t检验结果表明,
马尾松纯林和异龄混交林土壤PLFAs丰富度和均

匀度指数差异不显著(P>0.05),而香农威纳指数、

Simpson指数差异达到显著水平(P<0.05)。

2.3 土壤酶活性

  马尾松纯林改造为异龄混交林后,土壤β1,4葡
萄糖苷酶、N乙酰β氨基葡萄糖苷酶、酚氧化酶、过
氧化物酶活性均呈现不同程度的降低,其中N乙酰

β氨 基 葡 萄 糖 苷 酶、酚 氧 化 酶 活 性 降 幅 分 别 为

11.99%、18.03%,与马尾松纯林相比,差异分别达极

显著、显著水平(表3)。异龄混交林能提高土壤酸性

磷酸酶和脲酶活性,但前者与纯林差异不显著(P>
0.05),后者差异达极显著水平(P<0.01)。

2.4 土壤性质

  表4是2种林分土壤性质特征。由表4可见,马
尾松纯林改造成异龄混交林后,土壤有机质(SOM)
和速 效 钾 (AK)含 量 极 显 著 降 低,降 幅 分 别 为

30.09%、29.95%;土壤速效磷(AP)含量也降低了

12.65%,但差异不显著。异龄混交林土壤含水量

(SWC)、全氮(TN)含量极显著高于马尾松纯林,增
幅分别为42.96%、94.92%;土壤微生物生物量氮

(MBN)含 量 则 显 著 高 于 马 尾 松 纯 林,增 幅 为

28.17%。此外,与马尾松纯林相比,异龄混交林提高

了土壤pH值、全钾(TK)、有效氮(AN)、微生物生物

量碳(MBC)含量,但差异不显著。土壤微生物生物

量碳氮比(MBC∶MBN)为马尾松纯林高于异龄混交

林,差异未达到显著水平(P>0.05)。

  ns、*和**分别表示不显著、显著(P<0.05)和极显著

(P<0.01);PP:马尾松纯林,MP:异龄混交林

  ns,*,**
 

indicates
 

nonsignificant,significant
 

(P<
0.05)and

 

extremely
 

significant
 

(P<0.01)difference
 

between
 

the
 

two
 

plantations,respectively;
 

PP:pure
 

plantation
 

of
 

P.
massoniana,MP:mixed

 

plantation
图2 纯林和异龄混交林土壤微生物PLFAs多样性指数

  Fig.2 Soil
 

microbe
 

PLFAs
 

diversity
 

indices
 

in
 

the
 

pure
 

and
 

unevenaged
 

mixed
 

plantations
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表3 纯林和异龄混交林的土壤酶活性

Table
 

3 Soil
 

enzyme
 

activities
 

in
 

the
 

pure
 

plantation
 

of
 

P.massoniana
 

and
 

unevenaged
 

mixed
 

plantation

变量
Variables

β1,4葡萄糖苷酶
BG

 

(nmol·
g-1·h-1)

N乙酰β氨基葡
萄糖苷酶
NAG

 

(nmol·
g-1·h-1)

酸性磷酸酶
ACP

 

(nmol·
g-1·h-1)

酚氧化酶
PHE

 

(μmol·
g-1·h-1)

过氧化物酶
PER

 

(μmol·
g-1·h-1)

脲酶
URE

 

(mg
 

N·
g-1·h-1)

马尾松纯林
Pure

 

planta
tions

 

of
 

P.massoniana
 

37.30±1.45 36.57±2.10 106.37±6.71 11.61±1.22 13.42±1.72 7.83±0.64

混交林
Mixed

 

planta
tions

35.94±1.50 32.19±1.54 110.36±5.53 9.52±0.67 12.08±1.44 9.07±0.32

F 0.109 0.117 0.071 0.830 0.234 1.555

t 1.453 3.759 -1.024 3.350 1.338 -3.852

P 0.184 0.006 0.336 0.010 0.218 0.005

表4 马尾松纯林和异龄混交林土壤性质特征

Table
 

4 Soil
 

properties
 

in
 

the
 

pure
 

plantation
 

of
 

P.massoniana
 

and
 

unevenaged
 

mixed
 

plantations

变量
Variables

pH
 

val-
ue

土壤含
水量
SMC
(%)

土壤有
机质
含量
SOM
(g·
kg-1)

土壤全
氮含量
TN(g·
kg-1)

土壤全
磷含量
TP(g·
kg-1)

土壤全
钾含量
TK(g·
kg-1)

土壤有
效氮
含量
AN

 

(mg·
kg-1)

土壤速
效磷
含量
AP

 

(mg·
kg-1)

土壤速
效钾
含量
AK

 

(mg·
kg-1)

土壤微
生物生
物量碳
含量
MBC

 

(mg·
kg-1)

土壤微
生物生
物量氮
含量
MBN

 

(mg·
kg-1)

土壤微
生物生
物量碳
氮比
MBC∶
MBN

马尾松纯林
Pure

 

planta
tions

 

P.massoniana
 

4.04±
0.12

20.43±
1.75

82.92±
10.13

1.45±
0.31

0.27±
0.07

3.51±
0.21

61.69±
4.67

11.18±
3.35

51.46±
7.77

351.71±
99.30

33.34±
3.62

10.45±
1.99

混交林
Mixed

 

planta
tions

4.12±
0.10

29.21±
3.73

54.32±
4.78

2.82±
0.69

0.27±
0.04

3.59±
0.14

69.07±
6.97

9.77±
2.69

32.37±
4.80

353.34±
79.95

42.73±
5.37

8.51±
2.90

F 0.004 4.685 0.887 1.387 2.610 3.491 0.226 0.686 0.496 0.067 0.941 0.180

t -1.122 -4.765 5.708 -4.060 -0.183 -0.672 -1.968 0.737 4.673 -0.029 -3.243 1.238

P 0.294 0.001 0.000 0.004 0.859 0.521 0.085 0.482 0.002 0.978 0.012 0.251

2.5 土壤微生物群落结构与土壤酶活性和土壤性质

的相关性

  由表5可知,土壤不同微生物类群与土壤酶活性

和土壤性质的相关关系不同。不同土壤微生物类群

均与BG、NAG、PHE、PER 呈 正 相 关,与 ACP和

URE呈负相关。其中,土壤革兰氏阴性菌与BG的

相关性达显著水平,不同微生物类群均与土壤NAG
呈极显著正相关,细菌、放线菌、革兰氏阳性菌与

PHE相关性达显著或极显著水平。不同土壤微生物

类群均与土壤SOM、AK呈极显著正相关关系,与

AP呈弱的正相关关系,而与pH 值、SMC、TN、TP、

TK、AN、MBC、MBN呈负相关关系。
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表5 土壤微生物群落结构和土壤酶活性与土壤性质的相关分析

Table
 

5 Correlation
 

analysis
 

among
 

soil
 

microbial
 

community
 

structure,enzyme
 

activities
 

and
 

soil
 

properties

变量
Variables

总PLFAs
Total

 

PLFAs

细菌PLFAs
Bacteria
PLFAs

真菌PLFAs
Fungus
PLFAs

Act
PLFAs

AMF
PLFAs

GN
PLFAs

GP
PLFAs

BG 0.508 0.497 0.564 0.370 0.599 0.695* 0.313

NAG 0.904** 0.900** 0.812** 0.892** 0.799** 0.841** 0.849**

ACP -0.161 -0.170 -0.126 -0.166 -0.025 -0.198 -0.135

PHE 0.675* 0.679* 0.481 0.803** 0.587 0.541 0.704*

PER 0.484 0.505 0.423 0.420 0.377 0.615 0.380

URE -0.684* -0.703* -0.493 -0.769** -0.496 -0.551 -0.734*

pH -0.184 -0.185 -0.142 -0.173 -0.346 -0.197 -0.157

SMC -0.807** -0.812** -0.705* -0.813** -0.608 -0.643* -0.844**

SOM 0.820** 0.807** 0.814** 0.719* 0.860** 0.705* 0.793**

TN -0.647* -0.659* -0.551 -0.640* -0.506 -0.530 -0.679*

TP -0.078 -0.091 -0.036 -0.132 0.250 -0.096 -0.078

TK -0.103 -0.121 -0.040 -0.115 -0.031 -0.022 -0.175

AN -0.391 -0.372 -0.226 -0.583 -0.490 -0.205 -0.447

AP 0.324 0.320 0.209 0.431 0.323 0.158 0.396

AK 0.772** 0.764* 0.649* 0.820** 0.754* 0.657* 0.760*

MBC -0.218 -0.215 -0.417 0.080 -0.300 -0.414 -0.060

MBN -0.825** -0.819** -0.741* -0.831** -0.702* -0.626 -0.866**

MBC∶MBN 0.283 0.283 0.070 0.531 0.133 0.009 0.439

注:*表示显著 (P <0.05),** 表示极显著(P <0.01)

Note:*indicates
 

significant
 

(P <0.05),**indicates
 

extremely
 

significant
 

(P <0.01)

3 讨论

3.1 异龄混交林对土壤微生物群落结构和功能的

影响

  多数研究表明,混交林比纯林具有更高的土壤微

生物多样性和土壤酶活性[22,4041]。邓娇娇等[4142]的

研究表明,油松侧柏混交林和油松蒙古栎混交林的土

壤微生物多样性和土壤酶活性高于纯林。黄雅丽

等[43]的研究指出剌槐和白蜡树混交改变了土壤细菌

结构,提高了细菌多样性。罗达等[13]研究发现,旱季

土壤微生物群落、细菌、真菌、放线菌
 

PLFAs
 

量均为

马尾松人工林最高,混交林次之,格木林最低;而在雨

季则是格木纯林高于混交林。本研究表明,将马尾松

纯林改造成马尾松×红锥异龄混交林后土壤微生物

群落、细菌、真菌、放线菌、革兰氏阳性菌和革兰氏阴

性菌的PLFAs含量不但没有增加,反而显著降低

(图1),多样性指数的分析结果也表明,异龄混交林

土壤微生物PLFAs的香农威纳指数、Simpson指数

均显著低于纯林(P<0.05)(图2)。本研究还发现,
将马尾松纯林改造成马尾松×红锥异龄混交林后,土
壤β1,4葡萄糖苷酶、N乙酰β氨基葡萄糖苷酶、酚

氧化酶、过氧化物酶活性均呈现不同程度的降低,其
中N乙酰β氨基葡萄糖苷酶、酚氧化酶活性出现显

著或极显著降低,而脲酶活性却极显著提高。本研究

结果与前人的研究结果明显不一致,究其原因主要是

前人的研究为同龄混交林且混交年限较短,通常在

30年以内,而本文的研究林分年龄为60年,改造为

异龄混交林后也超过30年。其次,由于早期研究的

林分年龄较小,混交林的林分结构往往优于纯林,混
交林下有较丰富的生物多样性、凋落物产量和质量较

高、土壤有机质含量较高[44],而本文中的异龄混交

林,林冠结构简单,为两层结构,上层为马尾松,下层

为红锥,且下层林冠的覆盖度极高,超过90%,天然

更新很弱(平均300株/hm2),林下灌草层缺失;相
反,马尾松纯林林冠比较稀疏,林内天然更新发达,乔
木层中天然更新的个体数平均达1

 

635株/hm2,是
异龄混交林的5.45倍(表1),且林下灌草层发育。
第三,异龄混交林的植物多样性较低,其物种丰富度

为15种,而纯林为45种,是异龄混交林的3倍(关于

两类林分的植物多样性将在另文讨论),不同的植物

凋落物和根系分泌物的理化性质不同,对土壤微生物

的生长具有选择性刺激作用,进而影响微生物群落特
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征[13,45]。由此可见,在研究混交效应时只考虑混交

树种的作用而忽略天然更新的作用,未必能精准揭示

树种混交效应。因此,在未来的研究中,要综合研究

混交树种与天然更新物种对森林土壤微生物群落结

构和功能的影响,以此来验证树种混交的土壤微生物

效应。

3.2 土壤微生物群落组成结构和功能的主要影响

因素

  土壤微生物群落组成结构和功能受植被类型、气
候、土壤及人为活动等的影响[4647]。在立地条件一致

的情况下,不同植被类型是导致土壤微生物群落组成

结构和功能分异的最关键因素[41]。凋落物作为土壤

有机质的重要来源和土壤微生物的反应底物,林分组

成和结构的变化改变了凋落物的组成和数量、有机质

来源和土壤养分以及分解者的组成,从而影响土壤微

生物群落结构和功能[4849]。凋落物添加试验表明,凋
落物的去除显著降低土壤微生物总量和土壤酶活性,
而凋落物添加(加倍)却显著提高土壤微生物总量和

土壤酶活性[5051],但也有一些研究表明,土壤微生物

总量和土壤酶活性对凋落物去除和添加的响应并不

明显[49,52]。不同的响应结果可能与研究区域、植被

类型、凋落物去除时间、林分年龄、立地条件的不同有

一定关系[10,5354]。土壤水分、pH
 

值、空气、温度、团
聚体、矿质元素和有机质均不同程度地影响着土壤酶

的活性及稳定性[55]。通常,在土壤含水量较低时,土
壤酶活性较低,但当土壤过湿时,酶活性也会受到抑

制[5558]。同水分因子一样,土壤微生物群落结构和功

能与环境因子的关系都遵循“最小量定律”和“耐受定

律”,只不过是不同的地域、林分类型、土壤状况可能

取值范围不同而已。在本研究中,不同土壤微生物类

群均与β1,4葡萄糖苷酶、N乙酰β氨基葡萄糖苷

酶、酚氧化酶、过氧化物酶呈正相关,与酸性磷酸酶和

脲酶呈负相关;不同土壤微生物类群均与土壤有机

质、有效钾呈极显著正相关关系,与速效磷、土壤微生

物生物量碳氮比呈弱的正相关关系,而与pH 值、土
壤含水量、总氮、全磷、全钾、有效氮、土壤微生物生物

量碳、土壤微生物生物量氮呈负相关关系。罗达

等[13]对同一区域马尾松、格木纯林及其混交幼林的

研究表明,土壤微生物群落结构组成受林分类型和季

节的双重影响,旱季土壤微生物的
 

PLFAs
 

总量及各

菌群的
 

PLFAs
 

量显著高于雨季。本研究的取样时

间为雨季,异龄混交林的土壤水分含量过高,极显著

高于纯林,相反,异龄混交林的土壤有机质又极显著

低于纯林,这可能是异龄混交林的土壤微生物群落结

构和功能不如纯林的主要原因。

4 结论

  本研究表明,在25
 

a生的马尾松林下引入红锥

形成的异龄混交林对土壤微生物群落结构和功能的

改善作用有限,因其林分组成、结构和土壤有机质不

如经 过 60 年 近 自 然 恢 复 的 马 尾 松 纯 林,导 致

马尾松×红锥异龄混交林土壤微生物群落多样性和

土壤酶活性明显低于马尾松纯林。因此,在今后的研

究中,天然更新的作用应该得到足够重视。
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Effects
 

of
 

Unevenaged
 

Pinus
 

massoniana×Castanopsis
 

hystrix
 

Mixed
 

Plantations
 

on
 

Structural
 

and
 

Functions
 

of
 

Soil
 

Microbial
 

Community

WEN
 

Yuanguang1,2,LI
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Hongguang1,2,LI
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Xueman1,2,YOU
 

Yeming1,2
(1.Guangxi

 

Key
 

Laboratory
 

of
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Ecology
 

and
 

Conservation,
 

Forestry
 

College,
 

Guangxi
 

University,Nanning,Guangxi,

530004,China;
 

2.Guangxi
 

Youyiguang
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Research
 

Station,Pingxiang,Guangxi,532600,China;
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Center
 

of
 

Tropical
 

Forestry,Chinese
 

Academy
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Forestry,Pingxiang,Guangxi,532600,China)

Abstract:The
 

objective
 

of
 

this
 

study
 

was
 

to
 

analyze
 

the
 

longterm
 

ecological
 

effects
 

of
 

the
 

conversation
 

of
 

pure
 

Pinus
 

massoniana
 

plantations
 

to
 

P.massoniana
 

and
 

Castanopsis
 

hystrix
 

uneven
 

aged
 

mixed
 

plantations
 

on
 

soil
 

microbial
 

community
 

structure
 

and
 

function
 

and
 

provide
 

theoretical
 

basis
 

for
 

the
 

accurate
 

improve-
ment

 

of
 

the
 

quality
 

of
 

P.massoniana
 

plantation.
 

Based
 

on
 

the
 

60yearold
 

pure
 

P.massoniana
 

forest
 

and
 

P.
massoniana

 

and
 

C.hystrix
 

uneven
 

aged
 

mixed
 

plantations,
 

the
 

differences
 

of
 

soil
 

microbial
 

community
 

struc-
ture

 

and
 

function
 

between
 

pure
 

and
 

unevenaged
 

forests
 

and
 

the
 

correlation
 

between
 

soil
 

microbial
 

groups
 

and
 

soil
 

enzyme
 

activities
 

and
 

soil
 

properties
 

were
 

compared.
 

Our
 

results
 

showed
 

that
 

there
 

were
 

27
 

kinds
 

of
 

la-
beled

 

PLFAs
 

in
 

the
 

two
 

plantations
 

with
 

more
 

than
 

0.01
 

nmol·g-1,
 

among
 

which,
 

the
 

content
 

of
 

25
 

PL-
FAs

 

markers
 

was
 

higher
 

in
 

pure
 

plantations
 

than
 

that
 

in
 

mixed
 

plantations.
 

The
 

PLFAs
 

of
 

soil
 

microbial
 

community,
 

bacteria,
 

fungi,
 

actinomycetes,
 

arbuscular
 

mycorrhizal
 

fungi,
 

Grampositive
 

bacteria
 

and
 

Gramnegative
 

bacteria
 

in
 

pure
 

plantations
 

were
 

significantly
 

higher
 

than
 

that
 

in
 

the
 

mixed
 

plantations.
 

The
 

PLFAs
 

diversity
 

of
 

the
 

soil
 

microbial
 

communities
 

in
 

pure
 

P.massoniana
 

plantations
 

was
 

higher
 

than
 

that
 

of
 

the
 

mixed
 

plantations.
 

Among
 

them,
 

the
 

difference
 

of
 

soil
 

PLFAs
 

richness
 

and
 

evenness
 

index
 

was
 

not
 

sig-
nificant,

 

while
 

the
 

Shannon
 

Wiener
 

index
 

and
 

Simpson
 

index
 

were
 

significantly
 

different.
 

After
 

the
 

conver-
sion

 

of
 

P.massoniana
 

plantations
 

to
 

uneven
 

aged
 

mixed
 

plantations,
 

soil
 

β1,
 

4glucosidase,
 

Nacetylβglu-
cosaminidase,phenol

 

oxidase
 

and
 

peroxidase
 

showed
 

different
 

degrees
 

of
 

decrease,
 

while
 

soil
 

acid
 

phospha-
tase

 

and
 

urease
 

activity
 

increased.
 

Correlation
 

analysis
 

showed
 

that
 

soil
 

microbial
 

community
 

was
 

positively
 

correlated
 

with
 

β1,4glucosidase,Nacetylβglucosaminidase,phenol
 

oxidase,
 

peroxidase,
 

negatively
 

corre-
lated

 

with
 

acid
 

phosphatase
 

and
 

urease,
 

positively
 

correlated
 

with
 

soil
 

organic
 

matter,
 

available
 

potassium,
 

and
 

negatively
 

correlated
 

with
 

soil
 

water
 

content,
 

microbial
 

biomass
 

nitrogen.
 

The
 

longterm
 

ecological
 

effects
 

of
 

P.massoniana
 

and
 

C.hystrix
 

uneven
 

aged
 

mixed
 

plantations
 

on
 

soil
 

microbial
 

community
 

structure
 

and
 

function
 

were
 

not
 

obvious.
 

The
 

simple
 

structure
 

of
 

uneven
 

aged
 

mixed
 

plantations
 

,
 

less
 

species
 

diversi-
ty,

 

low
 

soil
 

organic
 

matter,
 

and
 

high
 

soil
 

water
 

content
 

in
 

the
 

rainy
 

season
 

are
 

the
 

main
 

reasons
 

for
 

its
 

soil
 

microbial
 

community
 

diversity
 

and
 

soil
 

enzyme
 

activity
 

being
 

lower
 

than
 

pure
 

forest.
Key

 

words:Pinus
 

massoniana,
 

Castanopsis
 

hystrix,
 

uneven
 

aged
 

mixed
 

plantations,
 

soil
 

microbial
 

commu-
nity,

 

soil
 

enzyme
 

activity
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