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摘　 要: 该研究以典型的亚热带—温带过渡区森林为对象ꎬ采用野外过程监测和控制试验相结合的方法ꎬ利
用磷脂脂肪酸和土壤胞外酶活性分别表征土壤微生物群落结构和活性ꎬ并结合微环境因子ꎬ重点探究土壤微

生物生物量、群落结构和活性对植物地下碳输入的响应特征ꎮ 结果表明:在观测周期内ꎬ处理均能显著降低三

组年龄段林分的土壤微生物量碳ꎬ其变化幅度在－８.７２％~ －５.７２％之间ꎬ其中在 ８０ 年的林分中降幅最大ꎬ而在

１６０ 年的林分中降幅最小ꎻ微生物量氮的变化规律与相应的微生物量碳的变化规律相似ꎬ但与对照相比其差

异性均未达到显著性水平ꎻ另外ꎬ经壕沟处理 ２ ~ ４ 个月后ꎬ所有林分的土壤微生物量碳和氮与对照相比出现

增加的现象ꎮ 处理均能对三组年龄段林分的土壤微生物群落结构产生不同程度的影响ꎬ其中 ４０ 年林分的土

壤微生物群落对处理的响应程度要高于另外两个年龄段的林分ꎻ与对照相比ꎬ壕沟处理样方的腐生真菌的相

对丰富度均下降明显ꎬ其中在 ４０ 年和 ８０ 年林分中的下降幅度达到显著水平ꎬ而细菌、放线菌和丛枝菌根真菌

均无明显变化ꎻ壕沟处理样方的水解酶(β￣葡萄糖苷酶和 Ｎ￣乙酰￣葡萄糖苷酶)活性均显著下降ꎬ而氧化酶(酚
氧化酶和过氧化物酶)活性的变化相对较小ꎬ除 ８０ 年的林分外ꎬ其余林分均不显著ꎮ 此外ꎬ处理均不能显著影

响土壤的含水量和温度ꎮ 该研究结果为初步阐明全球气候变化背景下森林土壤微生物结构及其功能的变化

特征以及更加精确预测未来森林土壤碳的变化趋势提供了科学依据ꎮ
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ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｏｎ ｔｈｅ ｐｌａｎｔ ｒｏｏｔ ｃａｒｂｏｎ ｉｎｐｕｔꎬ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｓｈｅｄｓ ｌｉｇｈｔ ｏｎ ｔｈｅ ｔｒｅｎｄｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ
ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｃｈａｎｇｅ ｕｎｄｅｒ ｔｈｅ ｃｏｎｔｅｘｔ ｏｆ ｇｌｏｂａｌ ｃｌｉｍａｔｅ ｃｈａｎｇｅ. Ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｓｈｏｗｓ ｔｈｅ ｎｅｅｄ ｆｏｒ ｍｏｒｅ ａｃｃｕｒａｔｅ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｔｒｅｎｄｓ
ｏｆ ｆｏｒｅｓｔ ｓｏｉｌ ｃａｒｂｏｎ ｉｎ ｔｈｅ ｆｕｔｕｒｅ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎꎬ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｎｉｔｒｏｇｅｎꎬ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅꎬ ｓｏｉｌ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉ￣
ｔｙꎬ ｔｒｅｎｃｈｉｎｇꎬ ｃｈｒｏｎｏｓｅｑｕｅｎｃｅꎬ ｗａｒｍ￣ｔｅｍｐｅｒａｔｅ ｆｏｒｅｓｔ

　 　 植物地下根系及其分泌物作为森林生态系统土

壤有机碳的重要来源ꎬ输入有机碳数量和质量的差

异能通过调控地下生态过程ꎬ特别是微生物对土壤

有机碳转化和周转的调控过程ꎬ进而影响森林土壤

有机碳的储量和稳定性ꎮ 土壤有机碳的积累是一个

十分缓慢的过程ꎬ但许多生态学家通过在森林生态

系统中进行长期而有效地改变地下根系有机碳输入

处理 ( Ｔｈｅ Ｄｅｔｒｉｔｕｓ Ｉｎｐｕｔ ａｎｄ Ｒｅｍｏｖａｌ Ｔｒｅａｔｍｅｎｔꎬ
ＤＩＲＴ)ꎬ探究土壤养分、微生物群落结构以及土壤有

机碳的周转过程对根系输入碳的数量和质量的响应

(Ｓｃｈａｅｆｅｒ ｅｔ ａｌꎬ ２００９ꎻ Ｅｌｇｅｒｓｍａ ｅｔ ａｌꎬ ２０１１)ꎬ其处理

主要包括壕沟切根( ｒｏｏｔ ｔｒｅｎｃｈｉｎｇ)和环割树干的韧

皮部(ｇｉｒｄｌｉｎｇ)两种ꎮ
植物根系是植物能把地面光合产物输入到土壤

最直接、最有效的途径ꎬ相对于地表凋落物而言ꎬ地
下根系凋亡分解后其有机碳能更有效地保存在土壤

中ꎬ因而被认为是土壤有机碳的最重要来源(Ｋｏｎｇ
＆ Ｓｉｘꎬ ２０１０)ꎮ 根系除了其凋亡和分解释放大量的

碳外ꎬ根系分泌物也是构成土壤碳的重要组成部分ꎬ
大概有 ５％ ~ ３３％的光合产物被以根系分泌物的形

式输入到土壤中(Ｃｈａｂｂｉ ＆ Ｒｕｍｐｅｌꎬ２００９)ꎻ然而ꎬ根

系分泌物能通过“激发效应(ｐｒｉｍｉｎｇ ｅｆｆｅｃｔ)”加速土

壤原有的有机碳分解ꎬ而且其分解速率甚至能比原

来提高 ５０％以上ꎮ 因此ꎬ目前对根系在土壤有机碳

转化和周转过程中的作用及其机理还缺乏足够的了

解ꎬ 这一直也是许多生态学家关注的焦点问题

(Ｊａｎｓｓｅｎｓ ｅｔ ａｌꎬ ２０１０)ꎮ 通过壕沟处理或环割树干

韧皮部阻断地面光合产物向地下输送ꎬ将在最大保

持土壤原有结构的前提下研究地下根系及其分泌物

是怎样影响土壤有机碳转化和周转提供两种可行、
有效的途径(Ｚｅｌｌｅｒ ｅｔ ａｌꎬ ２００８)ꎮ 壕沟或环割处理

对土壤碳的影响目前还充满争议ꎬ一些研究发现移

除根系后ꎬ表层土壤碳含量降低(Ｋａｂｚｅｍｓ ＆ Ｈａｅｕｓ￣
ｓｌｅｒꎬ ２００５)ꎬ但短期处理对土壤碳含量的影响不大

(Ｆｒｅｙ ｅｔ ａｌꎬ ２００６)ꎻ此外ꎬ植物根系有机物是土壤微

生物量碳的最主要来源(Ｋｒａｍｅｒ ｅｔ ａｌꎬ ２０１０)ꎬ但处

理时间长短不同其微生物生物量碳的变化差异较大

(Ｌｉ ｅｔ ａｌꎬ ２００４)ꎮ 此外ꎬ去除根系不仅对土壤微生

物生物量产生影响ꎬ而且在一定程度上也能够改变

土壤微生物群落结构和活性(Ｓｕｂｋｅ ｅｔ ａｌꎬ ２００４)ꎮ
本研究通过选取亚热带－温带过渡区这一典型

气候敏感区作为研究区域ꎬ探究暖温带森林土壤微

８３８ 广　 西　 植　 物　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 ３６ 卷



生物数量、结构和活性对植物地下碳源输入的响应ꎬ
是系统了解森林土壤碳输入、积累和转化过程与土

壤微生物的关系、并充分认识土壤碳转化和周转过

程与机制的关键基础ꎬ将为更加准确预测未来气候

变化背景下森林土壤碳库的可能变化趋势ꎬ这将有

利于科学评估土壤碳库的未来变化轨迹ꎬ对于准确

预测全球气候变化趋势并制定科学有效的应对策略

与措施具有重大的现实意义ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 研究区概况

本研究区域位于我国河南省西南部、秦岭东段

伏牛山南坡的宝天曼国家自然保护区内(３３°３５′４３″~
３３°２０′１２″ Ｎꎬ １１１°４６′５５″~ １１２°０３′３２″ Ｅ)ꎬ海拔 ６００ ~
１ ８６０ ｍꎬ处于南暖温带向北亚热带过渡区域ꎬ属于

季风型大陆性气候ꎬ年均温度为 １５.１ ℃ꎬ年均降雨

量为 ９００ ｍｍꎬ降雨主要集中在夏季的 ７ 月和 ８ 月

(５５％~６２％)(Ｌｉｕ ｅｔ ａｌꎬ １９９８ꎻＬｕａｎ ｅｔ ａｌꎬ ２０１１)ꎬ土
壤类型为砂质岩风化而成的不饱和始成土( ＦＡＯ￣
ＵＮＥＳＣＯ 土壤分类系统)ꎬ研究区域的地带性植被

主要包括锐齿栎 (Ｑｕｅｒｃｕｓ ａｌｉｅｎａ ｖａｒ. ａｃｕｔｅｓｅｒｒａｔａ)
林、短柄枹(Ｑ. ｇｌａｎｄｕｌｉｆｅｒａ ｖａｒ. ｂｒｅｖｉｐｅｔｉｏｌａｔａ)林、栓
皮栎(Ｑ. ｖａｒｉａｂｉｌｉｓ)林等(Ｙｏｕ ｅｔ ａｌꎬ ２０１４)
１.２ 研究方法

１.２.１ 试验处理　 在选取三组不同年龄(大约 ４０ 年、
８０ 年和大于 １６０ 年)的锐齿栎林中分别布设了试

验ꎬ每组年龄段中分别设置了 ３ 块 ２０ ｍ × ２０ ｍ 的

独立样地ꎮ 于 ２０１１ 年 ６ 月对每块 ２０ ｍ×２０ ｍ 样地

进行壕沟断根处理(ＮＲ)ꎬ具体操作步骤和方法描述

详见 Ｈｕａｎｇ ｅｔ ａｌ(２０１４)ꎮ 以不经过任何处理的样地

内的实验样品作为处理的自然对照(ＣＫ)ꎮ
１.２.２ 土壤样品采集 　 分别于 ２０１１ 年 ８ 月、１０ 月ꎬ
２０１２ 年 ４ 月、６ 月、８ 月、１０ 月和 ２０１３ 年 ６ 月进行土

壤样品的采集ꎬ用土钻(内径:５ ｃｍ)采集表层(０ ~ ５
ｃｍ)土壤样品ꎬ具体操作方法:在每个处理小样方的

中心上按 ０°、１２０°和 ２４０°方向随机选取 ３ 个点ꎬ合
计每个样地(３ 个小样方)采集壕沟处理土壤样品 ９
钻ꎬ这 ９ 钻样品经混匀后作为一个混合样放入装有

冰盒的保温箱中带回实验室ꎬ手工拣去动植物残体、
石头后过 ２ ｍｍ 的土壤筛ꎬ放入－２０ ℃冰柜内保存

并在短期内进行测定ꎮ
１.２.３ 土壤微生物生物量和群落结构的测定　 土壤

微生物量碳(ＭＢＣ)和氮(ＭＢＮ)采用熏蒸浸提法测

定ꎮ 其中ꎬＭＢＣ ＝ ＥＣ / ＫＥＣꎬ ＭＢＮ ＝ ＥＮ / ＫＥＮꎻＥＣ ＝ 熏

蒸提取的有机碳－未熏蒸提取的有机碳ꎻΚＥＣ ＝ ０.３８
(Ｖａｎｃｅ ｅｔ ａｌꎬ １９８７)ꎻＥＮ ＝ 熏蒸提取的氮－未熏蒸提

取的氮ꎻΚＥＮ ＝ ０.５４ꎮ
土壤微生物群落结构采用磷脂脂肪酸法进行测

定ꎮ 该方法的过程和分析主要依据 Ｂｏｓｓｉｏ ｅｔ ａｌ
(１９９８)描述的测定过程和方法ꎮ 利用 １９ ∶ ０ 内标

浓度计算每种磷脂脂肪酸的浓度ꎬ利用磷脂脂肪酸

作为指示器对微生物类群进行归类ꎬ具体的归类方

法详见 Ｙｏｕ ｅｔ ａｌ(２０１４)ꎮ
１.２.４ 土壤酶活性分析　 本研究通过测定四种胞外

酶活性来评价微生物在土壤碳转化和周转中的功

能ꎬ分别是水解酶ꎬ包括纤维素水解酶(β￣１ꎬ ４￣葡萄

糖苷酶)、几丁质降解酶(Ｎ￣乙酰￣葡萄糖苷酶)ꎻ氧
化酶ꎬ即木质素降解酶(酚氧化酶、过氧化物酶)ꎮ
用 ｐ￣硝基苯酚(ｐ￣ｎｉｔｒｏｐｈｅｎｏｌ)来评估 β￣葡萄糖苷酶

活性(ＢＧꎻＥＣ : ３.２.１.２１)和 Ｎ￣乙酰￣葡萄糖苷酶活

性(ＮＡＧꎻＥＣ:３.２.１.３０)的大小ꎬ酚氧化酶活性和过

氧化物酶活性采用 Ｌ￣ＤＯＰＡ(１￣３ꎬ ４￣ｄｉｈｙｄｒｏｘｙｐｈｅｎｙ￣
ｌａｌａｎｉｎｅꎬ 左旋多巴胺) 作为反应基质测定 ( Ｓｉｎ￣
ｓａｂａｕｇｈ ｅｔ ａｌꎬ １９９３)ꎬ主要分析过程和方法的描述

详见 Ｙｏｕ ｅｔ ａｌ(２０１４)ꎮ
１.３ 数据分析

采用统计分析软件 ＳＰＳＳ １７.０(ＳＰＳＳ Ｉｎｃ.ꎬ Ｃｈｉ￣
ｃａｇｏꎬ ＩＬ)对数据进行统计和方差分析(ＡＮＯＶＡ)ꎬ并
用最小显著差异法(ＬＳＤ)进行差异显著性检验ꎬ差
异显著性水平为 Ｐ < ０. ０５ꎮ 在多元统计分析软件

Ｃａｎｏｃｏ ｆｏｒ Ｗｉｎｄｏｗｓ ４.５(Ｂｉｏｍｅｔｒｉｓ￣Ｐｌａｎｔ Ｒｅｓｅａｒｃｈ ｉｎ￣
ｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌꎬ Ｗａｇｅｎｉｎｇｅｎꎬ Ｔｈｅ Ｎｅｔｈｅｒｌａｎｄｓ)上采用主

成分分析(Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ Ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ Ａｎａｌｙｓｉｓꎬ ＰＣＡ)检验

壕沟处理对土壤微生物群落结构变异程度ꎻ作图在

软件 Ｓｉｇｍａ Ｐｌｏｔ １０.０ 上完成ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 壕沟处理对土壤微环境和微生物量碳氮的影响

在整个实验观察周期内ꎬ壕沟处理没有显著影

响表层土壤(０ ~ ５ ｃｍ)的温度和含水量(Ｐ>０.０５)ꎮ
与对照相比ꎬ处理的表层土壤含水量升高(１.５％ ~
２.３％)ꎬ温度几乎不变(图 １)ꎮ 对照和处理样方的

土壤微生物量碳和氮含量均随季节波动较大ꎬ其最

大值一般出现在生长旺季的 ８ 月份ꎬ而最小值通常

９３８７ 期　 　 　 　 　 　 尤业明等: 暖温带森林土壤微生物量、群落结构和活性对植物地下碳源的响应



出现在非生长季的 ４ 月份或生长季早期的 ６ 月份

(图 ２)ꎮ 在实验观察周期内ꎬ与对照相比ꎬ处理后的

表层土壤微生物量碳含量均有明显下降的趋势ꎬ但
其在不同年龄的锐齿栎林中的差异程度不同ꎮ 在

８０ 年的锐齿栎林中ꎬ处理的表层土壤微生物量碳含

量变化幅度最大ꎬ显著下降了 ８.７２％ꎻ其次是在 ４０
年的锐齿栎林中显著下降了 ８.４５％ꎻ而在 １６０ 年的

锐齿栎林中下降最小(５.７２％)ꎬ但也达到了显著水

平(Ｐ < ０.０５)ꎮ 微生物量氮的变化规律与相应的微

生物量碳的变化规律相似ꎬ壕沟处理后微生物量氮

含量也出现了较大幅度下降ꎬ幅度在 － ７. １２％ ~
－６.００％之间ꎬ但与对照相比其差异性均没有达到显

著性水平(Ｐ>０.０５)(图 ３)ꎮ

图 １　 对照和处理样方表层土壤(０~５ ｃｍ)的含水量和

温度变化(２０１１ 年 ８ 月至 ２０１３ 年 ６ 月)　 平均值 ±
标准误差ꎬ ｎ＝ ３ꎻ ＣＫ. 自然对照ꎻ ＮＲ. 壕沟断根ꎮ 下同ꎮ

Ｆｉｇ. １　 Ｓｏｉｌ ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ (ｗ / ｗ) ａｎｄ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｃｈａｎｇｅ
ｉｎ ０－５ ｃｍ ｄｅｐｔｈ ｏｆ ４０ꎬ ８０ ａｎｄ １６０￣ｙｅａｒ￣ｏｌｄ ｓｔａｎｄｓ

ｂｅｔｗｅｅｎ ｃｏｎｔｒｏｌ ａｎｄ ｒｏｏｔ ｔｒｅｎｃｈ ｐｌｏｔｓｆｒｏｍ Ａｕｇｕｓｔ ２０１１
ｔｏ Ｊｕｎｅ ２０１３　 Ｖａｌｕｅｓ ａｒｅ ｍｅａｎ ± ＳＥꎬ ｎ＝ ３. ＣＫ. Ｃｏｎｔｒｏｌꎻ

ＮＲ. Ｒｏｏｔ ｔｒｅｎｃｈ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

２.２ 壕沟处理对土壤微生物群落结构的影响

２０１２ 年 ８ 月ꎬ对对照和处理的表层土壤(０ ~ ５

ｃｍ)样品进行磷脂脂肪酸测定ꎬ并对所提取具有代

表性的 ２３ 种磷脂脂肪酸进行了主成分分析(ＰＣＡ)ꎮ
研究结果表明:处理样方的土壤微生物群落结构与

对照相比ꎬ均发生了明显的变异(图 ４)ꎬ但在各组年

龄的锐齿栎林中其响应的程度不同ꎮ
在 ４０ 年的锐齿栎林中ꎬ处理样方和对照的微生

物群落结构特征能被主成分轴 １ 和主成分轴 ２ 明显

分开ꎬ处理和对照样方的微生物群落结构的差异性

显著ꎬ其处理样方内的腐生真菌(图 ５:ａ)、以及 ｃｙ
１９ ∶ ０的相对百分比与对照相比均显著减少ꎬ表明壕

沟处理能显著影响其表层土壤微生物群落结构ꎮ 在

８０ 年和 １６０ 年的锐齿栎林里ꎬ第二主成分轴能很好

把处理和对照样方的微生物群落组成区分开ꎬ与对

照相比 ８０ 年锐齿栎林的处理样方的革兰氏阳性细

菌的相对百分比显著升高(图 ５:ｂ)ꎬ而 １６０ 年锐齿

栎林处理样方的腐生真菌的相对百分比显著降低

(图 ５:ｃ)ꎮ
２.３ 壕沟处理对土壤酶活性的影响

本研究表明ꎬ壕沟处理后 ３ 个年龄段的锐齿栎

林的 β￣葡萄糖苷酶活性下降趋向均明显(图 ６:ａꎬ
ｂꎬ ｃ)ꎬ在整个观测周期内ꎬ壕沟处理的 β￣葡萄糖苷

酶活性均显著甚至极显著下降ꎬ其活性在 ８０ 年的锐

齿栎林中变化最快ꎬ显著下降了 ４４.４３％ꎬ而 ４０ 年的

最少ꎬ但也显著下降了 ２２.５５％(图 ８:ａ)ꎻＮ￣乙酰￣葡
萄糖苷酶的变化规律与 β￣葡萄糖苷酶活性相似(图
６:ａ１ꎬ ｂ１ꎬｃ１)ꎬ在整个观测周期内ꎬ 其活性在 ４０、８０
和 １６０ 年的锐齿栎林中也分别显著下降了 ５１.９２％、
３４.１６％和 ４０.４７％(图 ８:ｂ)ꎮ 壕沟处理对氧化酶活

性的影响相对较少ꎬ在整个观测期间ꎬ酚氧化酶活性

虽然也出现下降现象ꎬ但差异不显著ꎮ 而过氧化物

酶活性却出现增大现象ꎬ但除了在 １６０ 年的锐齿栎

林中显著增大之外ꎬ在其余两个年龄段的锐齿栎林

中的变化均没达到显著水平(图 ８:ｃꎬｄ)ꎮ

３　 讨论与结论

３.１ 壕沟处理对土壤微生物生物量的影响

根系作为地表光合作用产物是向土壤输入的最

重要、最直接的途径ꎬ而壕沟处理切断了地面光合产

物通过根系向土壤输入的直接途径ꎬ使土壤表层的

有机碳和氮含量降低(Ｔóｔｈ ｅｔ ａｌꎬ ２００７)ꎬ 以及可溶

性碳(ＤＯＣ) 含量也出现减少的现象 ( Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌꎬ
２０１０)ꎬ这就可能大大减少了土壤微生物生长和繁
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图 ２　 对照和处理样方表层土壤(０~５ ｃｍ)的土壤微生物量碳和氮的变化 (２０１１ 年 ８ 月至 ２０１３ 年 ６ 月)
Ｆｉｇ. ２　 Ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｃｈａｎｇｅｄ ｉｎ ０－５ ｃｍ ｄｅｐｔｈ ｏｆ ４０ꎬ ８０ ａｎｄ １６０￣ｙｅａｒ￣ｏｌｄ

ｓｔａｎｄｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｃｏｎｔｒｏｌ ａｎｄ ｒｏｏｔ ｔｒｅｎｃｈ ｐｌｏｔｓ ｆｒｏｍ Ａｕｇｕｓｔ ２０１１ ｔｏ Ｊｕｎｅ ２０１３

图 ３　 处理样方微生物量碳和氮的平均差　 以对照样方的土壤微生物量碳和氮作为参照点ꎬ用“０”表示ꎮ
Ｆｉｇ. ３　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｒｏｏｔ ｔｒｅｎｃｈ(ＮＲ) ｏｎ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｃｈａｎｇｅｄ ｉｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ Ｃ ａｎｄ Ｎ ｏｆ ４０ꎬ ８０ ａｎｄ １６０￣ｙｅａｒ￣ｏｌｄ

ｓｔａｎｄｓ 　 Ｅｒｒｏｒ ｂａｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ± ＳＥꎬ ｎ＝３. ∗Ｐ<０.０５ꎬ ｕｓｉｎｇ ｐａｉｒｅｄ Ｓｔｕｄｅｎｔ’ｓ ｔ ｔｅｓｔｓ ｆｏｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｆｒｏｍ ｚｅｒｏ.

殖所必需的活性碳源ꎬ使壕沟或环割处理后的土壤

微生物生物量可能出现显著减少的现象( Ｓｕｂｋｅ ｅｔ
ａｌꎬ ２００４)ꎮ 在本研究的整个观测期间ꎬ壕沟处理样

方的土壤微生物量碳在 ４０、８０ 和 １６０ 年的锐齿栎林

中均显著减少ꎬ表明了植物地下根系碳输入可能是

该区域森林生态系统土壤微生物生长和繁殖的最主
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图 ４　 对照和处理样方的表层土壤(０~５ ｃｍ)微生物群落

结构的主成分分析　 误差线为标准误ꎬｎ＝３ꎮ ２０１２ 年 ８ 月ꎮ
Ｆｉｇ. ４　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ Ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ Ａｎａｌｙｓｉｓ (ＰＣＡ) ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｔ ０－５ ｃｍ ｓｏｉｌ ｄｅｐｔｈ ｏｆ ４０ꎬ ８０ ａｎｄ １６０￣ｙｅａｒ￣ｏｌｄ

ｓｔａｎｄｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｃｏｎｔｒｏｌ ａｎｄ ｒｏｏｔ ｔｒｅｎｃｈ ｐｌｏｔｓ　
Ｅｒｒｏｒ ｂａｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ± ＳＥꎬ ｎ＝３. Ａｕｇｕｓｔ ２０１２.

要碳源ꎻ微生物生物量氮也有较大幅度的减少ꎬ但减

少程度在不同年龄的锐齿栎林中均没有达到显著性

水平ꎮ 这与一些研究的结果不一致ꎬ他们的研究发

现去除根系后土壤微生物生物量碳和氮均没有发生

明显的变化ꎬ 这可能与其试验处理的时间较短有关

(Ｆｒｅｙ ｅｔ ａｌꎬ ２００６)ꎬ本研究的结果和一些长期试验

的结果相似(Ｔóｔｈ ｅｔ ａｌꎬ ２００７)ꎮ 此外ꎬ本研究发现

壕沟断根处理 ２ 个月或 ４ 个月后ꎬ不同年龄的锐齿

栎林中处理样方的土壤微生物量碳或氮含量出现增

加的现象ꎬ这可能与壕沟处理导致细根大量死亡ꎬ其
分解后为土壤微生物生长和繁殖提供大量的活性碳

源有关ꎬ这种现象也在一些研究中得到了验证

(Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌꎬ ２０１０)ꎮ
３.２ 壕沟处理对土壤微生物群落结构的影响

植物根系不仅可以通过改变土壤碳氮的有效性

或微环境来影响土壤微生物生物量ꎬ还可能通过输

入碳的数量或质量的不同而改变土壤微生物群落结

构(Ｊｏｎａｓｓｏｎ ｅｔ ａｌꎬ ２００４ꎻ Ｍａｔｓｕｓｈｉｍａ ｅｔ ａｌꎬ ２００７)ꎮ
本研究通过壕沟处理改变根系输入活性碳的数量和

质量后ꎬ土壤微生物群落结构在壕沟处理 １４ 个月

后ꎬ３ 组年龄的锐齿栎林表层土壤微生物群落均发

生明显变化ꎬ这表明该区域森林生态系统的土壤微

生物群落结构可能易受植物地下活性碳源的影响ꎮ
该结果与 Ｂｕｔｌｅｒ ｅｔ ａｌ(２００３)和 Ｂｒａｎｔ ｅｔ ａｌ(２００６)发
现根系及其分泌物为微生物提供可靠的活性碳源ꎬ

并能影响土壤中不同类群的微生物分布一致ꎮ
本研究通过壕沟断根处理来评估植物地下碳输

入对土壤微生物群落结构影响ꎬ在其影响途径中土

壤中碳或氮的可利用性的改变也可能是影响土壤微

生物群落结构发生变异的重要因素之一ꎮ 首先ꎬ壕
沟处理后ꎬ土壤中的活性碳(例如:ＤＯＣ 和 ＭＢＣ)含
量降低(Ｚｅｌｌｅｒ ｅｔ ａｌꎬ ２００８ꎻ Ｋａｉｓｅｒ ｅｔ ａｌꎬ ２０１０)ꎬ 这

意味着可以供微生物利用的活性碳源减少ꎬ而直接

影响利用这部分碳源的微生物数量ꎬ进而影响土壤

中微生物群落的分布格局ꎻ其次ꎬ断根处理后土壤中

的可利用氮含量可能增加ꎬ前期研究发现去除根系

后ꎬ植物无法从土壤中摄取氮元素ꎬ导致去除根系样

方的氮含量比对照组高(Ｄａｎｎｅｎｍａｎｎ ｅｔ ａｌꎬ ２００９ꎻ
Ｋａｉｓｅｒ ｅｔ ａｌꎬ ２０１０)ꎬ而土壤中氮的可利用性也可能

是引起土壤微生物群落结构发生改变的重要因素之

一(Ｈｕａｎｇ ｅｔ ａｌꎬ ２０１４)ꎮ 本研究中ꎬ虽然断根处理

后土壤中细菌、放线菌和丛枝菌根真菌群落的相对

百分比在不同年龄的锐齿栎林中均没发生明显变

化ꎬ但腐生真菌(１８:２ω６ꎬ９ｃ)的相对百分比却下降

明显ꎬ在 ４０ 年和 １６０ 年的锐齿栎林中下降程度达显

著水平ꎬ这可能与断根处理样方土壤中氮的可利用

性增加抑制土壤中腐生真菌的生长有关(Ｈｕａｎｇ ｅｔ
ａｌꎬ ２０１４ꎻＹｏｕ ｅｔ ａｌꎬ ２０１４)ꎬ但还需进一步验证ꎮ
３.３ 壕沟处理对土壤酶活性的影响

土壤胞外酶活性(Ｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ ｅｎｚｙｍｅｓ ａｃｔｉｖｉｔｙ)
在一定程度上能作为土壤微生物功能的敏感指标ꎬ
在有机物分解和为微生物的新陈代谢提供物质和能

量方面扮演着重要角色( Ｓｉｎｓａｂａｕｇｈ ｅｔ ａｌꎬ ２００８)ꎮ
土壤酶一般被归为两大类型:(１)水解酶ꎬ一般被认

为是土壤微生物获取 Ｃ、Ｎ 和 Ｐ 等并为其提供初级

代谢的主要驱动力ꎻ(２)氧化酶ꎬ可以降解一些质量

较低、化学结构复杂的化合物(如:木质素)ꎬ为微生

物进行新陈代谢提供必需的能量 ( Ｃｕｓａｃｋ ｅｔ ａｌꎬ
２０１１)ꎮ 部分土壤酶除了由植物体代谢产生外ꎬ很
大一部分均由特殊的微生物群落产生ꎬ因此其可以

作为某些特定微生物活性的指示器ꎬ其大小受微生

物数量的影响ꎮ 同时由于不同的微生物类群产生的

胞外酶种类可能存在差异ꎬ细菌通常与参与土壤有

机碳转化的水解酶活性(如 β￣葡萄糖苷酶)有关ꎬ而
腐生真菌却通常和参与土壤有机碳氧化的氧化酶活

性(酚氧化酶和过氧化物酶) 有关 ( Ｙｏｕ ｅｔ ａｌꎬ
２０１４)ꎮ 因此ꎬ土壤微生物群落的组成特征也可能

是影响土壤酶活性的重要因素之一ꎮ 本研究中ꎬ 壕
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图 ５　 对照和处理的表层(０~５ ｃｍ)土壤微生物群落的磷脂脂肪酸相对百分含量(ｍｏｌ％)　 误差线为标准误ꎬｎ＝ ３ꎮ
Ｆｉｇ. ５　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ (ｍｏｌ％)ｏｆ ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ＰＬＦＡ ａｔ ０－５ ｃｍ ｏｆ ４０ꎬ ８０ ａｎｄ

１６０￣ｙｅａｒ￣ｏｌｄ ｓｔａｎｄｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｃｏｎｔｒｏｌ ａｎｄ ｒｏｏｔ ｔｒｅｎｃｈ ｐｌｏｔｓ　 Ｅｒｒｏｒ ｂａｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ± ＳＥꎬ ｎ＝３.

沟断根处理能显著降低土壤水解酶活性ꎬ这与一些

前期的研究结论相似(Ｋａｉｓｅｒ ｅｔ ａｌꎬ２０１０)ꎬ这可能与

壕沟断根后微生物生物量的减少有关ꎮ 根系分泌物

能够加速土壤微生物的周转ꎬ从而加速蛋白质和糖

类的分解(Ｐｈｉｌｌｉｐｓ ｅｔ ａｌꎬ ２００８)ꎬ为微生物的生长和

繁殖提供更多的养分ꎬ这在一定程度上说明了断根

系后微生物的活性降低也可能导致土壤水解酶活性

显著下降ꎬ导致本研究的土壤水解酶活性的下降程

度要高于微生物生物量的变化ꎮ 但在本研究的观察

周期内ꎬ氧化酶活性在去除根系后有出现增高的现

象ꎬ特别是过氧化物酶活性ꎬ说明土壤氧化酶活性除

了受微生物数量的影响外ꎬ去除根系导致土壤微生

物群落结构和土壤微环境的变化也可能是导致土壤

氧化酶活性发生变化的重要因子 ( Ｂｅｌｌ ｅｔ ａｌꎬ
２００９)ꎮ 此外ꎬ由于微生物群落组成极易受环境因

素(如温度、水分和养分等)的影响ꎬ到目前为止还

没有一种土壤酶活性分析技术能完全反映土壤当时

的特定环境(如含水量、渗透压、通气性、ｐＨ 值等)
条件下土壤酶活性状况(Ｔｏｂｅｒｍａｎ ｅｔ ａｌꎬ ２００８)ꎬ这
可能是导致本研究微生物和土壤酶活性变化程度存

在差异的潜在因素之一ꎮ 因此ꎬ准确评估特定的环

境条件、微生物类群与土壤酶活性之间的关系还亟

需开展更加长期的定点观测以及联合分子分析技术

等(Ａｎｄｅｒｓｅｎ ｅｔ ａｌꎬ ２０１０)ꎮ
３.４ 林龄和季节变化土壤微生物性质的影响

温带森林由于其处于特殊的气候条件下ꎬ其可

能易受外界环境变化的影响ꎮ 由于早期人为干扰的

影响而造成了该区域形成由不同林龄镶嵌组成的次

生林景观格局ꎬ研究该区域不同树龄地下根系对土

壤微生物生物量、结构和活性ꎬ对精确评估气候变化

背景下温带森林土壤碳循环的微生物过程具有重要

的作用ꎮ 本研究表明ꎬ不同树龄下壕沟处理对土壤
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图 ６　 对照和处理样方表层土壤(０~５ ｃｍ)的水解酶活性的变化 (２０１１ 年 ８ 月至 ２０１３ 年 ６ 月) 　 下同ꎮ
Ｆｉｇ. ６　 Ｓｏｉｌ ｈｙｄｒｏｌａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｃｈａｎｇｅｄ ｉｎ ０－５ ｃｍ ｄｅｐｔｈ ｏｎ ４０ꎬ ８０ ａｎｄ １６０￣ｙｅａｒ￣ｏｌｄ ｓｔａｎｄｓ ｗｅｒｅ ｄｏｍｉｎａｔｅｄ

ｂｙ Ｑｕｅｒｃｕｓ ａｌｉｅｎａ ｆｒｏｍ Ａｕｇｕｓｔ ２０１１ ｔｏ Ｊｕｎｅ ２０１３　 Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

微生物量、结构和活性的影响程度不同ꎮ 这可能是

不同树龄间根系的可用性底物供给及土壤有机碳质

量的差异造成(Ｊｉｎ ｅｔ ａｌꎬ ２０１０ꎻ Ｘｕ ｅｔ ａｌꎬ ２０１４)ꎮ 虽

然我们的研究发现不同树龄间表层土壤的细根生物

量没有显著的差异ꎬ但我们只是计算其生物量ꎬ并没

有区分根系的种类ꎬ而不同物种的根系及其分泌物

对土壤微生物量、结构和活性可能不同ꎮ Ｌｕａｎ ｅｔ ａｌ
(２０１２)的研究发现不同年龄间的轻组有机碳含量

有明显差异ꎮ 本研究中ꎬ土壤微生物生物量和活性

随季节的波动明显ꎬ这和许多研究的结果相似ꎬ微生

物生物量和温度、水分之间存在显著的相关关系ꎬ微
生物生物量和活性随季节间温度和水分的变化而发

生明显的变化(Ｙａｎｇ ｅｔ ａｌꎬ ２０１０ꎻＢｅｌｌ ｅｔ ａｌꎬ ２００９)ꎮ
Ｙｏｕ ｅｔ ａｌ(２０１４)的研究发现该区域的土壤温度和水

分是影响土壤微生物群落结构的重要因子ꎬ而微生

物群落结构的变化能够驱动其功能(土壤酶活性)
发生改变ꎮ 此外ꎬ该区域的地面植被具有明显的季

节变化特征ꎬ分为生长季和非生长季ꎮ 在非生长季

或生长季的早期ꎬ地表植物向地下输送的可利用性

物质较少ꎬ而在生长旺季(６－８ 月)ꎬ随着可利用性

碳输入的增加导致微生物可能出现大量繁殖ꎬ这可

能也是本研究土壤微生物数量在 ８ 月份达到较高水

平的原因之一ꎮ 而其土壤酶活性的季节波动规律与

微生物数量的变化规律不一致性也进一步说明影响
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图 ７　 对照和处理样方表层土壤(０~５ ｃｍ)的氧化酶的变化 (２０１１ 年 ８ 月至 ２０１３ 年 ６ 月)
Ｆｉｇ. ７　 Ｓｏｉｌ ｏｘｉｄａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｃｈａｎｇｅｄ ｉｎ ０－５ ｃｍ ｄｅｐｔｈ ｏｎ ４０ꎬ ８０ ａｎｄ １６０￣ｙｅａｒ￣ｏｌｄ ｓｔａｎｄｓ ｗｅｒｅ ｄｏｍｉｎａｔｅｄ

ｂｙ Ｑｕｅｒｃｕｓ ａｌｉｅｎａ ｆｒｏｍ Ａｕｇｕｓｔ ２０１１ ｔｏ Ｊｕｎｅ ２０１３

土壤酶活性因素除微生物数量之外ꎬ植物分泌物、土
壤动物和土壤微生物群落结构也可能是影响土壤酶

活性的重要潜在因素ꎮ
３.５ 壕沟处理对土壤微环境的影响

壕沟处理在一定程度上能明显改变土壤的微环

境(例如土壤水分和土壤温度)(Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌꎬ ２００７)ꎮ
但在本研究中ꎬ壕沟断根处理后表层土壤(０~５ ｃｍ)
温度几乎没发生改变ꎬ这在一定程度上说明了本研

究不同年龄的锐齿栎林可能具有相似的透光率和地

形因子外ꎬ也可能说明壕沟处理改变的土壤理化性

质和植物特征没有影响到处理样方的土壤温度ꎬ这
与 Ｌｕａｎ ｅｔ ａｌ(２０１０)的研究结果一致ꎮ 本研究中ꎬ与

对照相比ꎬ壕沟处理样方的表层土壤含水量在不同

年龄的锐齿栎林中均出现增高现象ꎬ而出现这种现

象的原因最可能是壕沟处理后ꎬ植物根系无法吸收

处理样方内的水分而直接导致处理样方内的水分比

对照组要高(Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌꎬ ２００７)ꎬ不过这种效应均没

有达到显著水平ꎬ因此也在一定程度上反映了壕沟

断根引起土壤含水量升高ꎬ对土壤微生物生物量、群
落结构的影响可能较小ꎬ但还需开展实验进一步验

证ꎮ 前期许多研究表明壕沟断根后会造成植物根系

在短期内快速死亡并加速根系的分解(Ｎｇａｏ ｅｔ ａｌꎬ
２００７)ꎬ为了消除壕沟处理造成的误差ꎬ在一些研究

中也采用新的处理方法ꎬ例如环割法(Ｋａｉｓｅｒ ｅｔ ａｌꎬ

５４８７ 期　 　 　 　 　 　 尤业明等: 暖温带森林土壤微生物量、群落结构和活性对植物地下碳源的响应



图 ８　 处理样方水解酶和氧化酶的平均差　 以对照样方为参照点ꎬ用“０”表示ꎮ
Ｆｉｇ. ８　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｒｏｏｔ ｔｒｅｎｃｈ(ＮＲ)ｏｎ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｃｈａｎｇｅｄ ｉｎ ｓｏｉｌ ｈｙｄｒｏｌａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ ａｎｄ ｏｘｉｄａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｉｎ ４０ꎬ ８０ ａｎｄ

１６０￣ｙｅａｒｓ￣ｏｌｄ ｓｔａｎｄｓ ｗｅｒｅ ｄｏｍｉｎａｔｅｄ ｂｙ Ｑｕｅｒｃｕｓ ａｌｉｅｎａ　 Ｅｒｒｏｒ ｂａｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ± ＳＥꎬ ｎ＝３. ∗ Ｐ < ０.０５ꎬ ∗∗Ｐ < ０.０１ꎬ
∗∗∗Ｐ < ０.００１ꎬ ｕｓｉｎｇ ｐａｉｒｅｄ Ｓｔｕｄｅｎｔ’ｓ ｔ ｔｅｓｔｓ ｆｏｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｆｒｏｍ ｚｅｒｏ.

２０１０)ꎬ但壕沟法由于其不会造成处理样方和周边

植物的大面积死亡而被许多研究广泛采用ꎬ特别适

合在自然保护区的森林里开展与根系相关的试验

(Ｌｕａｎ ｅｔ ａｌꎬ ２０１０)ꎮ 本研究采用了在壕沟处理 ６０ ｄ
后再进行土壤采样分析ꎬ这在一定程度上能削减实

验处理造成的误差ꎬ而且有研究表明断根造成土壤

ＣＯ２排放量突然增加的现象一般在断根处理 ４０ ｄ 后

消失(Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌꎬ ２００７)ꎮ
综上所述ꎬ植物根系碳源是调控暖温带森林土

壤微生物生物量、群落结构和活性的重要因子ꎮ 土

壤微生物生物量和群落结构均易受植物地下根系碳

源的影响ꎬ但在不同年龄的锐齿栎林中土壤微生物

生物量和群落结构受植物地下根系输入碳的影响程

度有差异ꎮ ４０、８０ 年锐齿栎林的土壤微生物量碳对

植物地下根系输入碳的响应程度大于 １６０ 年的锐齿

栎林ꎬ而 ４０ 年锐齿栎林的土壤微生物群落结构受地

下根系输入碳的影响程度大于 ８０、１６０ 年的锐齿栎

林ꎮ 此外ꎬ本研究在观察周期内ꎬ除腐生真菌群落对

地下根系碳源的响应强烈之外ꎬ细菌、放线菌和丛植

菌根真菌均无明显变化ꎻ壕沟处理能显著降低土壤

水解酶活性ꎬ但对氧化酶活性的影响相对较小ꎻ壕沟

处理不能显著影响土壤含水量和温度ꎮ
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