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珍贵固氮树种降香黄檀与二代巨尾桉混交种植
对土壤微生物群落结构和功能的影响
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森林生态系统国家定位观测研究站ꎬ 广西 凭祥 ５３２６００ )

摘　 要: 该研究以二代巨尾桉 /降香黄檀混交林(ＭＰ)作为研究对象ꎬ并以邻接的二代巨尾桉纯林(ＰＰ)作

为对照(ＣＫ)ꎬ采用磷脂脂肪酸(ＰＬＦＡｓ)和土壤酶活性分别表征土壤微生物群落结构和功能ꎬ重点探究南亚

热带 ＰＰ 引入降香黄檀混交种植对土壤微生物群落结构和功能的影响ꎮ 结果表明:(１)与 ＰＰ 相比ꎬＭＰ 的土

壤有机碳(ＳＯＣ)、总氮(ＴＮ)、铵态氮(ＮＨ４
＋ ￣Ｎ)、硝态氮(ＮＯ３

－ ￣Ｎ)和 ｐＨ 值分别显著或极显著增加了６１.９２％
(Ｐ<０.０５)、６０.１２％(Ｐ<０.０５)、７２.８７％(Ｐ<０.０１)、４８８.４９％(Ｐ<０.０１)和 １５.９７％(Ｐ<０.０５)ꎻ(２)ＭＰ 的真菌 /细
菌(Ｆ / Ｂ)显著降低ꎬ但总微生物生物量、革兰氏阴性菌 /阳性菌(Ｇ－ / Ｇ＋)并无显著变化ꎻ(３)ＭＰ 的土壤微生

物群落组成发生了显著变化ꎬ而 ｐＨ 值、ＮＨ４
＋ ￣Ｎ 和凋落物质量(Ｃ / Ｎ ｌｉｔｔｅｒ)是驱动其微生物群落组成发生变异

的最显著性因子ꎻ(４)ＭＰ 的 β￣葡萄糖苷酶(ＢＧ)和 Ｎ￣乙酰￣葡萄糖苷酶(ＮＡＧ)活性显著提高ꎬ而过氧化物酶

(ＰＥＲ)活性显著降低ꎬ酚氧化酶(ＰＯ)和酸性磷酸酶(ＡＣＰ)活性没有显著变化ꎮ 该研究说明在连续短周期

经营的桉树林中套种固氮树种降香黄檀ꎬ将可能是提高桉树林土壤质量的一种有效的经营管理措施ꎮ
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中图分类号: Ｑ９４８　 　 文献标识码: Ａ　 　 文章编号: １０００￣３１４２(２０２１)０９￣１４７６￣１０

Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｍｉｘｔｕｒｅ ｏｆ ｖａｌｕａｂｌｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ￣ｆｉｘｉｎｇ ｔｒｅｅ
ｓｐｅｃｉｅｓ Ｄａｌｂｅｒｇｉａ ｏｄｏｒｉｆｅｒａ ａｎｄ ｓｅｃｏｎｄ￣ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ
Ｅｕｃａｌｙｐｔｕｓ ｕｒｏｐｈｙｌｌａ ｏｎ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｏｆ
ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｓｕｂｔｒｏｐｉｃａｌ Ｃｈｉｎａ

ＣＨＥＮ Ｙｏｎｇｋａｎｇ１ꎬ ＴＡＮ Ｘｕｍａｉ１ꎬ ＬＩ Ｍｅｎｇ１ꎬ ＸＵ Ｈａｏｃｈｅｎｇ１ꎬ ＭＯ Ｘｕｅｑｉｎｇ１ꎬ ＸＩＡＯ Ｎａ１ꎬ
ＹＯＵ Ｙｅｍｉｎｇ１ꎬ２ꎬ ＨＵＡＮＧ Ｘｕｅｍａｎ１ꎬ２ꎬ ＷＥＮ Ｙｕａｎｇｕａｎｇ１ꎬ２ꎬ ＺＨＵ Ｈｏｎｇｇｕａｎｇ１ꎬ２∗

收稿日期: ２０２０－０５－０６
基金 项 目: 国 家 自 然 科 学 基 金 ( ３１５６０２０１ꎬ ３１９６０２４０ )ꎻ 广 西 自 然 科 学 基 金 ( ２０１７ＧＸＮＳＦＡＡ１９８２０７ꎬ ２０１７ＧＸＮＳＦＡＡ１９８１１４ꎬ
２０１８ＧＸＮＳＦＡＡ２９４１３９ꎬ２０１９ＧＸＮＳＦＡＡ１８５０２３) [Ｓｕｐｐｏｒｔｅｄ ｂｙ ｔｈｅ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｎａｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ Ｆｏｕｎｄａｔｉｏｎ ｏｆ Ｃｈｉｎａ (３１５６０２０１ꎬ ３１９６０２４０)ꎻ
Ｇｕａｎｇｘｉ Ｎａｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ Ｆｏｕｎｄａｔｉｏｎ (２０１７ＧＸＮＳＦＡＡ１９８２０７ꎬ ２０１７ＧＸＮＳＦＡＡ１９８１１４ꎬ ２０１８ＧＸＮＳＦＡＡ２９４１３９ꎬ ２０１９ＧＸＮＳＦＡＡ１８５０２３)]ꎮ
作者简介: 陈永康(１９９４－)ꎬ硕士研究生ꎬ研究方向为森林生态学ꎬ(Ｅ￣ｍａｉｌ)９８１９７３８６３＠ ｑｑ.ｃｏｍꎮ

∗通信作者: 朱宏光ꎬ副研究员ꎬ研究方向为森林生态学ꎬ(Ｅ￣ｍａｉｌ)ｘｕ９８０３０７＠ １６３.ｃｏｍꎮ



( １. Ｇｕａｎｇｘｉ Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ Ｆｏｒｅｓｔ Ｅｃｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎꎬ Ｃｏｌｌｅｇｅ ｏｆ Ｆｏｒｅｓｔｒｙꎬ Ｇｕａｎｇｘｉ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ Ｎａｎｎｉｎｇ ５３０００４ꎬ Ｃｈｉｎａꎻ
２. Ｇｕａｎｇｘｉ Ｙｏｕｙｉｇｕａｎｇ Ｆｏｒｅｓｔ Ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ Ｒｅｓｅａｒｃｈ Ｓｔａｔｉｏｎꎬ Ｐｉｎｇｘｉａｎｇ ５３２６００ꎬ Ｇｕａｎｇｘｉꎬ Ｃｈｉｎａ )

Ａｂｓｔｒａｃｔ: Ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙꎬ ｔｈｅ ｍｉｘｅｄ ｓｅｃｏｎｄ￣ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ Ｅｕｃａｌｙｐｔｕｓ ｕｒｏｐｈｙｌｌａ ａｎｄ Ｄａｌｂｅｒｇｉａ ｏｄｏｒｉｆｅｒａ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ (ＭＰ) ｗａｓ
ｔａｋｅｎ ａｓ ｏｕｒ ｏｂｊｅｃｔꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ａｄｊａｃｅｎｔ ｐｕｒｅ ｓｅｃｏｎｄ￣ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ Ｅ. ｕｒｏｐｈｙｌｌａ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ (ＰＰ) ｗａｓ ｔａｋｅｎ ａｓ ｔｈｅ ｃｏｎｔｒｏｌ
(ＣＫ). Ｗｅ ｕｓｅｄ ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄｓ (ＰＬＦＡｓ) ａｓ ｂｉｏｍａｒｋｅｒｓ ｔｏ ａｓｓｅｓｓ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ
ｍｅａｓｕｒｅｄ ｓｏｉｌ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ ａｓ ａｎ ｉｎｄｉｃａｔｏｒ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎ. Ｗｅ ｆｏｃｕｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｍｉｘｉｎｇ Ｎ￣ｆｉｘｉｎｇ
ｓｐｅｃｉｅｓ ｗｉｔｈ Ｅ. ｕｒｏｐｈｙｌｌａ ｏｎ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｉｎ ｓｕｂｔｒｏｐｉｃａｌ Ｃｈｉｎａ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｗｅｒｅ ａｓ
ｆｏｌｌｏｗｓ: (１) Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ( ＳＯＣ)ꎬ ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ( ＴＮ)ꎬ ａｍｍｏｎｉｕｍ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ( ＮＨ４

＋ ￣Ｎ)ꎬ ｎｉｔｒａｔｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ
(ＮＯ３

－ ￣Ｎ) ａｎｄ ｐＨ ｉｎ ＭＰ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｏｒ ｅｘｔｒｅｍｅｌｙ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｂｙ ６１.９２％ (Ｐ<０.０５)ꎬ ６０.１２％ (Ｐ<
０.０５)ꎬ ７２.８７％ (Ｐ<０.０１)ꎬ ４８８.４９％ (Ｐ<０.０１) ａｎｄ １５.９７％ (Ｐ<０.０５) ｃｏｍｐａｒｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈａｔ ｉｎ ＰＰꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. (２)
Ｔｈｅ ｒａｔｉｏｓ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ￣ｔｏ￣ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ (Ｆ / Ｂ) ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｌｏｗｅｒ ｉｎ ＭＰ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｉｎ ＰＰ. Ｈｏｗｅｖｅｒꎬ ｔｈｅｒｅ ｗｅｒｅ ｎｏ
ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ＰＰ ａｎｄ ｔｈｅ ＭＰ ｉｎ ｔｏｔａｌ ＰＬＦＡｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｒａｔｉｏｓ ｏｆ ｇｒａｍ￣ｎｅｇａｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ｔｏ ｇｒａｍ￣
ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ (Ｇ－ / Ｇ＋). (３) Ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｗａｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｄｉｆｆｅｒｅｄ ｂｅｔｗｅｅｎ ＭＰ ａｎｄ ＰＰꎬ
ａｎｄ ｗｅ ｆｏｕｎｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｉｓ ｓｔｒｏｎｇｌｙ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅｄ ｂｙ ｔｈｅ ｖａｒｉａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｐＨꎬ ＮＨ４

＋ ￣Ｎ ａｎｄ
ｒａｔｉｏｓ ｏｆ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ｔｏ ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｉｎ ｌｉｔｔｅｒ (Ｃ / Ｎｌｉｔｔｅｒ). (４) Ｔｈｅ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｏｆ β￣ｇｌｕｃｏｓｉｄａｓｅ (ＢＧ) ａｎｄ Ｎ￣ａｃｅｔｙｌ￣
ｇｌｕｃｏｓｉｄａｓｅ (ＮＡＧ) ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｓｏｉｌ ｃａｒｂｏｎ ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｔｒａｎｓｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｈｉｇｈｅｒꎬ ｂｕｔ ｔｈｅ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｏｆ
ｐｅｒｏｘｉｄａｓｅ (ＰＥＲ) ｗｅｒｅ ｌｏｗｅｒ ｉｎ ＭＰ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｉｎ ＰＰ. Ｎｅｖｅｒｔｈｅｌｅｓｓꎬ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｐｈｅｎｏｌｏｘｉｄａｓｅ (ＰＯ) ａｎｄ ａｃｉｄ
ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ (ＡＣＰ) ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｗｅｒｅ ｎｏｔ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｂｅｔｗｅｅｎ ＭＰ ａｎｄ ＰＰ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈａｔ ｉｎｔｅｒｐｌａｎｔｉｎｇ ｏｆ
ｎｉｔｒｏｇｅｎ￣ｆｉｘｉｎｇ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ Ｅｕｃａｌｙｐｔｕｓ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎｓ ｍａｙ ｂｅ ａｎ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｍｅａｓｕｒｅ ｔｏ ｉｍｐｒｏｖｅ ｓｏｉｌ ｑｕａｌｉｔｙ ｉｎ
ｓｕｂｔｒｏｐｉｃａｌ ｒｅｇｉｏｎ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｅｕｃａｌｙｐｔｕｓ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎꎬ Ｎ￣ｆｉｘｉｎｇ ｓｐｅｃｉｅｓꎬ ｓｏｉｌ ｎｕｔｒｉｅｎｔꎬ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅꎬ ｓｏｉｌ ｅｎｚｙｍｅ
ａｃｔｉｖｉｔｙꎬ ｓｏｕｔｈ ｓｕｂｔｒｏｐｉｃａｌ

　 　 桉树具有生长速度快ꎬ适生于酸性红壤和木

材用途广等特点ꎬ因此在我国水热条件均佳的热

带、亚热带地区被广泛种植ꎮ 目前ꎬ我国桉树的种

植面积约为 ４５０ 万 ｈｍ２ꎬ约占全国林地面积的

１.４％ꎬ每年的木材产量约为３ ０００万 ｍ３ꎬ约占全国

木材年产量的 ２６.９％ꎬ在满足社会对木材的迫切

需求和应对全球气候变化等方面发挥着重要作用

(中国林学会ꎬ２０１６ꎻ温远光等ꎬ２０１８ꎻ陶彦良等ꎬ
２０１８)ꎮ 然而ꎬ在土地资源短缺、木材供需紧张的

情况下ꎬ种植单一树种并采用短周期的经营模式

往往会导致土壤肥力衰退、林下生物多样性锐减、
水土流失严重以及生态系统功能急剧退化等生态

问题的产生(Ｈｕａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１４ꎬ２０１７)ꎬ这已成为

众多国内外科学家尤其是林业生态学家们普遍关

注和亟待解决的问题ꎮ
固氮树种的根系能够与固氮菌共生ꎬ利用固

氮菌的持续固氮作用提高土壤氮的含量及其有效

性(Ｈｕａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１４)ꎮ 近年来ꎬ在桉树人工纯林

中引 入 珍 贵 的 乡 土 固 氮 树 种ꎬ 如 降 香 黄 檀

(Ｄａｌｂｅｒｇｉａ ｏｄｏｒｉｆｅｒａ)ꎬ形成桉树 /珍贵固氮树种的

混交模式ꎬ是目前我国乃至世界范围内被广泛采

用的桉树人工纯林改造模式ꎮ 这种改造模式一定

程度上可以解决桉树人工林生产经营中存在的经

济效益较高而生态风险可能较大ꎬ以及珍贵固氮

树种经济价值高、生态功能较强而效益较迟缓等

经济效益与生态功能不协调等问题ꎮ 但是ꎬ目前

对这种经营模式下人工林的土壤养分循环过程的

认识还十分有限ꎬ特别是不同经营模式介导下植

物特性、微生物、微环境等因素发生变化后是如何

影响土壤养分循环过程仍知之甚少ꎮ
土壤微生物是连接地上植被群落和地下生态

过程的重要纽带(Ｗａｌｄｒｏｐ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０００ꎻＹｏｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１４)ꎬ它们参与土壤有机质的分解ꎬ调控着土壤

养分的循环过程ꎬ是生态系统功能的最重要驱动

者和土壤养分循环的 “引擎” ( Ｘｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５ꎻ
Ｍａｉｌｌａｒｄ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１９)ꎮ 土壤中的氮、磷以有机态的

形式为主ꎬ不能被植物直接吸收利用ꎬ必须经土壤

微生物转化、吸收和“临时”保存的养分ꎬ才是植物

吸收养分的“有效库”ꎬ但不同的土壤微生物群落

组成(细菌和真菌)影响土壤养分的转化和有效

性ꎮ 大多数的土壤酶由微生物分泌产生ꎬ在一定

程度上是表征土壤微生物功能大小的重要指标

７７４１９ 期 陈永康等: 珍贵固氮树种降香黄檀与二代巨尾桉混交种植对土壤微生物群落结构和功能的影响



(Ｙｏｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１４)ꎮ 而土壤酶在有机物分解和营

养物质循环中扮演着重要的催化剂角色ꎬ土壤酶

活性的改变将会直接影响到植物养分的获取

(Ｓｉｎｓａｂａｕｇｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００８ꎻＷａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１９)ꎮ
因此ꎬ本研究旨在探究桉树人工林引入固氮

树种混交种植后ꎬ增加了土壤氮含量及其有效性

的同时ꎬ可能改变了凋落物数量和质量以及土壤

理化性质ꎬ将对土壤微生物群落结构和功能产生

哪些影响? 其关键的驱动因子是什么? 并明确地

上人工林类型与地下养分转化之间的关系ꎬ将为

制定有效改善桉树人工林土壤质量ꎬ提高其养分

有效性和系统生产力的可持续经营管理措施提供

重要的科学依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 研究区和样地概况

本研究地点位于广西友谊关森林生态系统国

家定位观测研究站区域内的中国林业科学研究院

热带林业实验中心的哨平林场(１０６°５０′Ｅ、２２°１０′Ｎ)ꎮ
该区域干、湿季节分明ꎬ年平均气温为 ２１ ℃ꎬ年平

均降雨量为 １ ４００ ｍｍꎮ 主要的土壤类型为花岗岩

风化形成的红壤ꎬ山地丘陵为主要地貌(Ｈｕａｎｇ ｅｔ
ａｌ.ꎬ２０１４)ꎮ

本 研 究 选 取 第 二 代 巨 尾 桉 ( Ｅｕｃａｌｙｐｔｕｓ
ｕｒｏｐｈｙｌｌａ)与降香黄檀的混交林(ＭＰ)为研究对象ꎬ
并以邻接的第二代巨尾桉纯林 ( ＰＰ ) 作为对照

(ＣＫ)ꎮ ＭＰ 是 ＰＰ 于 ２００８ 年引入降香黄檀混交种

植(混交比例为 １ ∶ １)后形成的ꎬ而 ＭＰ 和 ＰＰ 的第

二代巨尾桉均由第一代巨尾桉纯林在 ２００８ 年皆

伐后重新萌芽更新的ꎮ ２０１５ 年ꎬ在考虑经营历史

和地形因素相似的条件下ꎬ在 ＰＰ 和 ＭＰ 中分别设

置了 ３ 块 ４００ ｍ２(２０ ｍ × ２０ ｍ)独立的研究样地ꎬ
并对样地进行调查(标准群落调查法)ꎮ 在 ＰＰ 中ꎬ
巨尾桉的密度、胸径和树高分别为 １ ０９６ 株
ｈｍ ￣２、(１２.６４±１.０３) ｃｍ 和(１７.６４±０.８３) ｍꎻ在 ＭＰ
中ꎬ巨尾桉的密度、胸径和树高分别为 １ ０３２ 株
ｈｍ ￣２、(１２.５１±０.７６) ｃｍ 和(１７.５１±０.７４)ｍꎬ降香黄

檀的 密 度、 胸 径 和 树 高 分 别 为 ９６４ 株  ｈｍ ￣２、
(４.５４±０.３６)ｃｍ 和(５.６１±０.５３)ｍꎮ
１.２ 实验样品采集

１.２.１ 土壤样品采集　 于 ２０１５ 年 ２ 月(干冷季)和 ８
月(湿热季)ꎬ分别对 ＰＰ 和 ＭＰ 的表层土壤进行采

集ꎬ每块样地采集 １ 个土壤样品ꎬ干冷、湿热两季共

计 １２ 个土样ꎮ 采集方法和过程如下:距离每块样地

中心 ５ ｍꎬ在 ０°、４５°、９０°、１３５°、１８０°、２２５°、２７０°和
３１５°方向上布设 ８ 个采样点ꎬ每个采样点用土钻(内
径 ５ ｃｍ)取一钻 ０ ~ １０ ｃｍ 土层的土样ꎬ每块样地 ８
个采样点的土壤充分混匀为 １ 个土壤样品ꎮ

每个土壤样品仔细挑去杂质(如枯枝落叶、根
系和石块等)ꎬ过土壤筛(２ ｍｍ)后分为两份:一份

放置冰箱( －２０ ℃)保存ꎬ用于土壤有效养分和土

壤微生物指标的分析测定ꎻ另一份放置室内自然

风干后研磨并过土壤筛(０.１４９ ｍｍ)ꎬ随后用于土

壤其他理化指标的分析测定ꎮ
１.２.２ 植物样品采集　 在每块样地中随机布设 ６ 个

１００ ｃｍ×１００ ｃｍ 的尼龙网(孔径 １ ｍｍ)收集框用于

测定凋落物的年产量(ＬＦ)ꎻ采用连续土钻法测定

细根(直径<２ ｍｍ)生物量(黄雪蔓等ꎬ２０１４)ꎮ 凋

落物和细根样品在 ６５ ℃ 下烘干至恒重后测定其

Ｃ、Ｎ 含量ꎮ
１.３ 实验样品室内分析

１.３.１ 土壤理化性质分析　 土壤物理和化学指标的

测定方法参照 «土壤农化分析» 进行 (鲍士旦ꎬ
２０００)ꎮ 称取新鲜土壤在 １０５ ℃ 下烘干至恒重ꎬ根
据其质量减少量进行计算来获得土壤含水量ꎻ土壤

ｐＨ 值采用 ｐＨ 计测定[ｍ(土) ∶ Ｖ(水)＝ １ ∶ ２.５]ꎻ
土壤有机碳(ＳＯＣ)采用 Ｋ２Ｃｒ２Ｏ７￣Ｈ２ＳＯ４氧化法进行

测定ꎻ土壤全氮(ＴＮ)采用凯氏定氮法进行测定ꎮ 称

取相 当 于 １０ ｇ 干 重 的 鲜 土 经 ５０ ｍＬ 的 ＫＣｌ
(２ ｍｏｌＬ￣１)溶液浸提后ꎬ在流动分析仪上测定其

ＮＨ４
＋ ￣Ｎ 和 ＮＯ３

－ ￣Ｎ 含 量ꎬ 有 效 氮 ( ＡＮ) 含 量 为

ＮＨ４
＋ ￣Ｎ 和 ＮＯ３

－ ￣Ｎ 含量之和ꎮ (Ｙｏｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１４)ꎮ
土壤全磷(ＴＰ)采用硫酸消煮ꎬ钼锑抗比色法测定ꎻ
有效磷(ＡＰ)采用 ＮａＨＣＯ３(０.５ ｍｏｌＬ￣１)浸提ꎬ钼
锑抗比色法测定(鲍士旦ꎬ２０００)ꎮ
１.３.２ 土壤微生物群落结构测定 　 依据 Ｂｏｓｓｉｏ ｅｔ
ａｌ.(１９９８)描述的方法和过程ꎬ采用磷脂脂肪酸法

(ＰＬＦＡｓ)测定土壤微生物群落结构ꎻ每种磷脂脂

肪酸标记物的浓度均由 １９ ∶ ０ 的内标浓度计算获

得ꎬ之后对每种磷脂脂肪酸进行归类并用于指示

相应的微生物类群(如细菌、真菌和放线菌等)ꎬ归
类方法参见 Ｙｏｕ ｅｔ ａｌ.(２０１４)ꎮ
１.３.３ 土壤酶活性测定 　 称取 １. ２５ ｇ 鲜土ꎬ倒入

１２５ ｍＬ 的 ５０ ｍｍｏｌＬ￣１醋酸钠缓冲液( ｐＨ ＝ ５.０)
中ꎬ搅拌并制成均质的土壤悬液ꎮ 采用荧光微平

８７４１ 广　 西　 植　 物 ４１ 卷



板法测定水解酶活性ꎬ测定波长为 ３６５ ~ ４５０ ｎｍ
(Ｓａｉｙａ￣Ｃｏｒｋ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００２)ꎻ采用比色法测定氧化酶

活性ꎬ测定波长为 ４６０ ｎｍ(Ｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１０)ꎮ 所有

测定均在酶标仪下进行ꎬ每个样品均设置 ８ 个重

复ꎬ酶活性单位统一为 μｍｏｌｈ￣１ｇ￣１ ｄｒｙ ｓｏｉｌꎮ 各

种土壤酶的功能和底物信息详见表 １ꎮ
１.４ 数据分析

在统计分析软件 ＳＰＳＳ １９.０( ＩＢＭꎬＣｈｉｃａｇｏꎬ ＩＬꎬ
ＵＳＡ)上ꎬ采用独立样本 ｔ 检验( Ｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔ Ｓａｍｐｌｅ

ｔ ｔｅｓｔｓ)检验 ＰＰ 和 ＭＰ 之间凋落物性质、土壤理化性

质、土壤微生物生物量和土壤酶活性的差异程度ꎬ
显著性水平设置为 Ｐ < ０. ０５ꎮ 采用主成分分析

(ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓꎬ ＰＣＡ)检验 ＭＰ 和 ＰＰ
土壤微生物群落结构的分异程度ꎬ同时利用冗余分

析(ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓꎬ ＲＤＡ)对影响土壤微生物群

落结构发生变异的环境因子进行排序ꎬ并通过模型

最终筛选出最关键的驱动因子(Ｐ<０.０５)ꎮ ＰＣＡ 和

ＲＤＡ 程序均在软件 ＣＡＮＯＣＯ ４.５ 上运行ꎮ

表 １　 酶底物基本信息
Ｔａｂｌｅ １　 Ｄｅｔａｉｌｓ ｏｆ ｅｎｚｙｍｅ ｓｕｂｓｔｒａｔｅ

酶种类
Ｅｎｚｙｍｅｓ

名称
Ｎａｍｅ

功能
Ｆｕｎｃｔｉｏｎ

底物(浓度)
Ｅｎｚｙｍｅ ｓｕｂｓｔｒａｔｅ ( ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ)

水解酶
Ｈｙｄｒｏｌｙｔｉｃ ｅｎｚｙｍｅ

ＢＧ 降解纤维素
Ｃｅｌｌｕｌｏｓｅ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ

４￣ＭＵＢ￣β￣Ｄ￣ｇｌｕｃｏｓｉｄｅ
(２００ μｍｏｌＬ ￣１)

ＮＡＧ 降解几丁质
Ｃｈｉｔｉｎ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ

４￣ＭＵＢ￣Ｎ￣ａｃｅｔｙｌ￣β￣Ｄ￣ｇｌｕｃｏｓａｍｉｎｉｄｅ
(２００ μｍｏｌＬ ￣１)

ＡＣＰ 将有机磷矿化成磷酸盐
Ｍｉｎｅｒａｌｉｚｅｓ ｏｒｇａｎｉｃ Ｐ ｉｎｔｏ ｐｈｏｓｐｈａｔｅ

４￣ＭＵＢ￣ｐｈｏｓｐｈａｔｅ
(１００ μｍｏｌＬ ￣１)

氧化酶
Ｏｘｉｄａｔｉｏｎ ｅｎｚｙｍｅ

ＰＯ 催化氧化反应
Ｃａｔａｌｙｚｅｓ ｏｘｉｄａｔｉｏｎ ｒｅａｃｔｉｏｎｓ

Ｌ￣ＤＯＰＡ
(２５ ｍｍｏｌＬ ￣１)

ＰＥＲ 催化氧化反应
Ｃａｔａｌｙｚｅｓ ｏｘｉｄａｔｉｏｎ ｒｅａｃｔｉｏｎｓ

Ｌ￣ＤＯＰＡ
(２５ ｍｍｏｌＬ ￣１)

　 注: ＢＧ. β￣葡萄糖苷酶ꎻ ＮＡＧ. Ｎ￣乙酰￣葡萄糖苷酶ꎻ ＡＣＰ. 酸性磷酸酶ꎻ ＰＯ. 酚氧化酶ꎻ ＰＥＲ. 过氧化物酶ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: ＢＧ. β￣Ｇｌｕｃｏｓｉｄａｓｅꎻ ＮＡＧ. Ｎ￣ａｃｅｔｙｌ￣ｇｌｕｃｏｓａｍｉｎｉｄａｓｅꎻ ＡＣＰ. Ａｃｉｄ ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅꎻ ＰＯ. Ｐｈｅｎｏｌｏｘｉｄａｓｅꎻ ＰＥＲ. Ｐｅｒｏｘｉｄａｓｅ.

２　 结果与分析

２.１ 二代巨尾桉纯林引入降香黄檀混交种植对土

壤理化性质的影响

由图 １ 可知ꎬ相对于 ＰＰꎬＭＰ 的土壤理化指

标ꎬ包括土壤有机碳 ( ＳＯＣ)、总氮 ( ＴＮ)、铵态氮

(ＮＨ４￣Ｎ)、硝态氮(ＮＯ３￣Ｎ)和 ｐＨ 值分别显著或极

显著增加了 ６１.９２％(Ｐ<０.０５)、６０.１２％(Ｐ<０.０５)、
７２.８７％(Ｐ<０.０１)、４８８.４９％(Ｐ<０.０１)和 １５.９７％
(Ｐ<０.０５)ꎬ这可能与降香黄檀引入到二代巨尾桉

林后ꎬ 显 著 提 高 凋 落 物 数 量 ( ＬＦ) 和 质 量 ( 低

Ｃ / Ｎ ｌｉｔｔｅｒ)ꎬ以及降香黄檀根系联合固氮菌的持续固

氮有关ꎻＭＰ 的土壤总磷(ＴＰ)和有效磷(ＡＰ)含量

均无显著变化 ( Ｐ > ０. ０５) (图 １)ꎬ但 ＳＯＣ / ＴＰ 和

ＴＮ / ＴＰ的比率显著增加(Ｐ<０.０５)(表 ２)ꎮ
２.２ 二代巨尾桉纯林引入降香黄檀混交种植对土

壤微生物量和群落结构的影响

通过对比分析 ＰＰ 和 ＭＰ 的土壤微生物的总生

物量和各类群的生物量ꎬ在干冷季节(２ 月)ꎬ相比

ＰＰꎬＭＰ 的土壤总磷脂脂肪酸(表征总微生物生物

量)、革兰氏阳性细菌、革兰氏阴性细菌和丛枝菌根

真菌的生物量无显著变化(Ｐ>０.０５)ꎬ细菌和放线菌

的生物量分别显著增加了 ２２.６８％和 ５６. ６２％(Ｐ<
０.０５)ꎬ但真菌的生物量显著减少了 ２３. ５２％ (Ｐ <
０.０５)(图 ２:Ａ)ꎻ在湿热季节(８ 月)ꎬ与 ＰＰ 相比ꎬＭＰ
的土壤细菌和革兰氏阴性细菌的生物量分别显著

增加了 １４.１０％和 ７２.１４％(Ｐ<０.０５)ꎬ 而真菌的生物

量显著降低了 １９.３８％(Ｐ<０.０５)ꎬ总微生物生物量

与其他类群(革兰氏阳性细菌、放线菌和丛枝菌根

真菌)的生物量均无显著变化(Ｐ>０.０５) (图 ２:Ｂ)ꎮ
ＰＰ 引入降香黄檀混交种植后ꎬ显著改变了真菌 /细
菌(Ｆ / Ｂ)ꎬ但对革兰氏阴性细菌 /阳性细菌(Ｇ－ / Ｇ＋)
无显著影响(图 ３)ꎮ

通过对 ＰＰ 和 ＭＰ 土壤的 ２３ 种磷脂脂肪酸相

对百分比(表征微生物群落组成)进行主成分分析

(ＰＣＡ)ꎬ结果显示ꎬ在干冷季节ꎬ ＰＣＡ１ 和 ＰＣＡ２ 分

别解释了土壤微生物群落变异的 ７２.１％和 １６.１％ꎬ
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∗Ｐ<０.０５ꎬ ∗∗Ｐ<０.０１ 分别代表显著差异和极显著差异ꎮ
下同ꎮ
∗Ｐ<０.０５ꎬ ∗∗Ｐ<０.０１ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ
ａｎｄ ｅｘｔｒｅｍｅｌｙ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 １　 ＭＰ 的植物和土壤性质相对于 ＰＰ 的改变率
Ｆｉｇ. １　 Ｃｈａｎｇｅ ｒａｔｅ ｏｆ ｐｌａｎｔ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｉｎ

ｍｉｘｅｄ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｅｕｃａｌｙｐｔｕｓ ｕｒｏｐｈｙｌｌａ ａｎｄ
Ｄａｌｂｅｒｇｉａ ｏｄｏｒｉｆｅｒａ (ＭＰ) ｃｏｍｐａｒｅｄ ｔｏ ｐｕｒｅ

Ｅｕｃａｌｙｐｔｕｓ ｕｒｏｐｈｙｌｌａ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎｓ (ＰＰ)

ＰＣＡ１ 能把 ＰＰ 和 ＭＰ 的土壤微生物群落明显区分

开(图 ４:Ａ)ꎻ在湿热季节ꎬＰＣＡ１ 和 ＰＣＡ２ 分别解

释了土壤微生物群落变异的 ４８. ２％ 和 ２７. ９％ꎬ
ＰＣＡ１ 和 ＰＣＡ２ 均能明显把 ＰＰ 和 ＭＰ 的土壤微生

物群落区分开(图 ４:Ｂ)ꎮ 这些结果表明 ＰＰ 引入

降香黄檀混交种植后ꎬ能显著改变其土壤微生物

群落结构ꎮ
冗余分析(ＲＤＡ)结果表明ꎬ第一主轴和第二

主轴分别能解释土壤微生物群落与环境因子之间

关系变异的 ８４.６％和 ９.４％ꎬ所选择的 ９ 个环境因

子(Ｃ / Ｎｌｉｔｔｅｒ、Ｃ / Ｎｓｏｉｌ、ＬＦ、ＮＨ４￣Ｎ、ＳＯＣ、ＴＮ、ＦＲ、ＮＯ３￣Ｎ
和 ｐＨ 值) 能解释土壤微生物群落组成变异的

９０％ꎬ模型通过排序最终确定其中的 ｐＨ 值、ＮＨ４￣Ｎ
和 Ｃ / Ｎ ｌｉｔｔｅｒ是驱动微生物群落组成变异的最重要因

子(Ｐ<０.０５) (图 ５)ꎬ它们对土壤微生物群落变异

的解释率分别为 ６３％、８％和 ６％ꎮ
２.３ 二代巨尾桉纯林引入降香黄檀混交种植对土

壤酶活性的影响

在干冷季节ꎬ与 ＰＰ 相比ꎬＭＰ 的 ＢＧ 和 ＮＡＧ 分

别显著提高了 ２５. ３８％和 ４１. ０４％ ( Ｐ < ０. ０５)ꎬ但
ＰＥＲ 显著降低了 ２３.４２％(图 ６:Ａ)ꎻ在湿热季节ꎬ
ＭＰ 的 ＢＧ 和 ＮＡＧ 也分别显著提高了 ２８. ９４％和

２７.１５％ ( Ｐ < ０. ０５ )ꎬ 但 ＰＥＲ 也 极 显 著 降 低 了

３１.４９％(Ｐ<０.０１) (图 ６:Ｂ)ꎻ而 ＰＰ 和 ＭＰ 的 ＡＣＰ
和 ＰＯ 在干冷季节和湿热季节均无显著差异(Ｐ>
０.０５)(图 ６)ꎮ

土壤微生物群落和土壤酶活性的皮尔森

(Ｐｅａｒｓｏｎ)相关性分析结果见表 ３ꎮ 由表 ３ 可知ꎬ
细菌和 Ｇ－ 均与 ＰＥＲ 呈显著的负相关关系ꎬ而 Ｇ＋

与 ＡＣＰ 呈显著正相关关系ꎻ真菌与 ＰＥＲ 呈显著正

相关关系ꎬ放线菌与 ＢＧ 也呈显著正相关关系ꎬ但
丛枝菌根真菌(ＡＭＦ)与所测定土壤酶活性的相关

性不显著ꎮ

３　 讨论与结论

土壤氮作为叶绿素和其他关键有机分子的基

本组成元素ꎬ是植物生长和繁殖的最重要限制因子

之一ꎬ其控制着生态系统的动态平衡并影响生物多

样性和生态系统的功能ꎮ 固氮植物根系与固氮菌

的共生作用能够很好地发挥固氮菌的固氮能力ꎬ显
著提高土壤氮含量及其有效性ꎮ 本研究结果表明ꎬ
珍贵固氮树种降香黄檀与二代巨尾桉混交 ７ ａ 后ꎬ
能显著提高其土壤氮的有效性和改变土壤养分质

量ꎬ如显著提高了 ＳＯＣ / ＴＰ、ＴＮ / ＴＰ、ＡＮ / ＴＮ 等ꎬ这与

许多研究的结果相似(Ｒｏｔｈｅ ＆ Ｂｉｎｋｌｅｙꎬ２００１ꎻＫｅｌｔｙꎬ
２００６ꎻＨｕａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１４ꎻＨｕａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１７)ꎮ

在本研究中ꎬ我们重点探究了降香黄檀与二

代巨尾桉混交种植后其土壤微生物生物量、群落

结构和功能的变化及其关键的驱动因素ꎮ 土壤氮

含量及其有效性的提高对于土壤微生物量的影响

机理直至目前还没有统一的结论ꎬ一些研究发现

土壤氮含量的提高有利于土壤微生物的繁殖生长

(Ｗａｌｄｒｏｐ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００４ꎻＺｅｇｌｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００７)ꎬ但也有

一些研究发现增加土壤氮含量有时会抑制土壤微

生物 的 繁 殖 生 长ꎬ 有 时 这 种 影 响 却 微 乎 其 微

(ＤｅＦｏｒｅｓｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００４ꎻ Ｔｒｅｓｅｄｅｒꎬ２００８)ꎬ这也在一

定程度上解释了本研究中 ＭＰ 的土壤微生物生物

量为什么没有显著增加ꎮ 目前对驱动土壤微生物

群落结构变化的关键生物和非生物因子的认识还

存在较大的不确定性(Ｂｒｏｃｋｅｔｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１２ꎻＹｏｕ ｅｔ
ａｌ.ꎬ２０１４)ꎮ 本研究通过利用冗余分析揭示了固氮

树种降香黄檀与二代巨尾桉混交种植后导致的土

壤 ｐＨ 值、ＮＨ４
＋ ￣Ｎ 和凋落物碳氮比(Ｃ / Ｎ ｌｉｔｔｅｒ)的显

著变化是引起土壤微生物群落结构发生显著变化

的最主要驱动因子ꎮ 这与 Ｈöｇｂｅｒｇ ｅｔ ａｌ.(２００７)的

０８４１ 广　 西　 植　 物 ４１ 卷



表 ２　 ＰＰ 和 ＭＰ 土壤养分质量的变化
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｑｕａｌｉｔｙ ｉｎ ＰＰ ａｎｄ ＭＰ

林分类型
Ｆｏｒｅｓｔ ｔｙｐｅ ＳＯＣ / ＴＮ ＳＯＣ / ＴＰ ＴＮ / ＴＰ ＡＮ / ＴＮ (％) ＡＰ / ＴＰ (％)

纯林(ＰＰ) １３.９８±１.０２ａ １２.３７±０.９９ｂ ０.９５±０.１３ｂ ４.９±０.１０ｂ １.１２±０.０６ａ

混交林(ＭＰ) １２.９５±０.８４ａ ２０.４±１.３０ａ １.５２±０.１２ａ ６.２５±０.４８ａ １.２３±０.０５ａ

　 注: 数值 ＝平均值±标准误ꎮ 不同小写字母代表差异显著(Ｐ<０.０５)ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: Ｖａｌｕｅ ＝ ｘ±ｓｘ . Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅ ｌｅｔｔｅｒｓ ｍｅａｎ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ(Ｐ<０.０５) .

ＮＳꎬ ∗ꎬ ∗∗∗分别代表差异不显著(Ｐ>０.０５)、显著(Ｐ<０.０５)和极显著(Ｐ<０.００１)ꎻ Ｔ. 总磷脂脂肪酸ꎻ Ｂ. 细菌ꎻ Ｇ＋ . 革兰氏阳性

细菌ꎻ Ｇ－ . 革兰氏阴性细菌ꎻ Ｆ. 真菌ꎻ Ａ. 放线菌ꎻ ＡＭＦ. 丛枝菌根真菌ꎮ 下同ꎮ
ＮＳꎬ ∗ꎬ ∗∗∗ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｎｏｎ￣ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ (Ｐ>０.０５)ꎬ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ (Ｐ<０.０５) ａｎｄ ｅｘｔｒｅｍｅｌｙ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ (Ｐ<
０.００１)ꎻ Ｔ. Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄꎻ Ｂ. Ｂａｃｔｅｒｉａꎻ Ｇ＋ . Ｇｒａｍ￣ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａꎻ Ｇ－ . Ｇｒａｍ￣ｎｅｇａｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａꎻ Ｆ. Ｆｕｎｇｉꎻ Ａ. Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅｓꎻ
ＡＭＦ. Ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇｉ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 ２　 ＰＰ 和 ＭＰ 在干冷季节(Ａ)和湿热季节(Ｂ)的土壤微生物生物量
Ｆｉｇ. ２　 Ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｂｉｏｍａｓｓ ｉｎ ｔｈｅ ｄｒｙ￣ｃｏｏｌ (Ａ) ａｎｄ ｗｅｔ￣ｗａｒｍ ｓｅａｓｏｎｓ (Ｂ) ｏｆ ＰＰ ａｎｄ ＭＰ

∗∗代表差异极显著(Ｐ<０.０１)ꎮ
∗∗ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｅｘｔｒｅｍｅｌｙ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ (Ｐ<０.０１).

图 ３　 ＰＰ 和 ＭＰ 在干冷季节(Ａ)和湿热季节(Ｂ)的 Ｇ－ / Ｇ＋和 Ｆ / Ｂ 的变化
Ｆｉｇ. ３　 Ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ Ｇ－ / Ｇ＋ ａｎｄ Ｆ / Ｂ ｉｎ ｔｈｅ ｄｒｙ￣ｃｏｏｌ (Ａ) ａｎｄ ｗｅｔ￣ｗａｒｍ ｓｅａｓｏｎｓ (Ｂ) ｏｆ ＰＰ ａｎｄ ＭＰ

研究结果一致ꎬ土壤 ｐＨ 值是驱动土壤微生物群落

结构变化的最重要环境因子之一ꎮ 而最近的一些

研究表明ꎬ土壤养分质量(如土壤有机质、ＮＨ４
＋ ￣Ｎ、

ＮＯ３
－ ￣Ｎ 和土壤 Ｃ / Ｎ)也是驱动土壤微生物群落变
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图 ４　 ＰＰ 和 ＭＰ 在干冷季节(Ａ)和湿热季节(Ｂ)土壤微生物群落组成的主成分分析(ＰＣＡ)
Ｆｉｇ. ４　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ (ＰＣＡ) ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ
ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｉｎ ｔｈｅ ｄｒｙ￣ｃｏｏｌ (Ａ) ａｎｄ ｗｅｔ￣ｗａｒｍ ｓｅａｓｏｎｓ (Ｂ) ｉｎ ＰＰ ａｎｄ ＭＰ

图 ５　 ＰＰ 和 ＭＰ 土壤微生物群落组成与
重要环境因子的冗余分析(ＲＤＡ)

Ｆｉｇ. ５　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ (ＲＤＡ) ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ

ｆａｃｔｏｒｓ ｉｎＰＰ ａｎｄ ＭＰ

化的 主 要 因 素 ( Ｙｏｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４ꎻ Ｗａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１５)ꎬ这与本研究结果相似ꎮ 降香黄檀与二代巨

尾桉混交种植后ꎬ显著提高了土壤养分质量(高的

土壤有机质、ＮＨ４
＋ ￣Ｎ 和 ＮＯ３

－ ￣Ｎ 含量ꎻ低的土壤

Ｃ / Ｎ)ꎬ这些变化显著提高了土壤细菌群落的生物

量ꎬ但显著降低了真菌群落的比例ꎬ 本研究也得到

表 ３　 土壤微生物群落与土壤酶活性的

皮尔森(Ｐｅａｒｓｏｎ)相关性
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｐｅａｒｓｏｎ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ

微生物群落
Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

ＢＧ ＮＡＧ ＡＣＰ ＰＯ ＰＥＲ

细菌
Ｂａｃｔｅｒｉａ

０.２３５ ０.５３２ ０.４９５ －０.３２８ －０.６７７∗

革兰氏阳性细菌
Ｇｒａｍ￣ｐｏｓｉｔｉｖｅ
ｂａｃｔｅｒｉａ (Ｇ＋)

０.５５３ ０.５０４ ０.６４５∗ ０.０２２ －０.２５０

革兰氏阴性细菌
Ｇｒａｍ￣ｎｅｇａｔｉｖｅ
ｂａｃｔｅｒｉａ (Ｇ－)

－０.０９８ ０.２３９ ０.３３８ －０.３６９ －０.６３４∗

真菌
Ｆｕｎｇｉ

０.０９５ －０.２５４ －０.３３０ ０.４０２ ０.７８０∗∗

放线菌
Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅｓ

０.８０３∗∗ ０.５２９ ０.４１４ ０.３７５ －０.０５３

丛枝菌根真菌
Ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ
ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇｉ

０.５１５ ０.２５９ ０.４６６ ０.３０６ ０.１２９

　 注: ∗Ｐ<０.０５ꎻ ∗∗Ｐ<０.０１ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: ∗Ｐ<０.０５ꎻ ∗∗Ｐ<０.０１.

许多研究结果的支持ꎮ 他们认为细菌群落往往在

肥沃的土壤中占有优势ꎬ而真菌群落的丰富度与

土壤和凋落物的碳氮比呈显著的正相关关系(Ｗｕ
ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１１ꎻＹｏｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４)ꎮ 固氮树种的引入ꎬ
提高了土壤的氮含量ꎬ并降低了土壤的碳氮比ꎬ在
一定程度上对土壤真菌群落的生长起到抑制作用

(Ｈｕａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１４)ꎬ这可能也是本研究发现降香

２８４１ 广　 西　 植　 物 ４１ 卷



图 ６　 ＰＰ 和 ＭＰ 在干冷季节(Ａ)和湿热季节(Ｂ)的土壤酶活性变化
Ｆｉｇ. ６　 Ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｙｉｎ ｔｈｅ ｄｒｙ￣ｃｏｏｌ (Ａ) ａｎｄ ｗｅｔ￣ｗａｒｍ ｓｅａｓｏｎｓ (Ｂ) ｏｆ ＰＰ ａｎｄ ＭＰ

黄檀与二代巨尾桉混交种植后土壤真菌群落为什

么呈现显著下降趋势的原因之一ꎮ 与 Ｈöｇｂｅｒｇ ｅｔ
ａｌ.(２００７)的研究发现土壤碳氮比是驱动土壤微生

物群落结构的最主要因素不同ꎬ本研究结果显示

凋落物 Ｃ / Ｎ 比土壤 Ｃ / Ｎ 能更好地指示土壤微生

物群落结构的变化ꎬ这与 Ｍｉｔｃｈｅｌｌ ｅｔ ａｌ. ( ２０１０)发

现的植物群落组成特征比土壤理化性质能更好预

测土壤微生物群落组成变化的结论相似ꎮ
土壤微生物群落结构的改变在一定程度上将

驱动其功能的变化ꎬ最终影响土壤的生态过程

(Ｗａｌｄｒｏｐ ＆ Ｆｉｒｅｓｔｏｎｅꎬ２００６)ꎮ 本研究结果表明固

氮树种降香黄檀与二代巨尾桉混交种植后ꎬ其土

壤微生物群落的改变也对其参与土壤碳、氮和磷

转化的功能产生不 同 程 度 的 影 响ꎮ Ｙｏｕ ｅｔ ａｌ.
(２０１４)借助于多变量分析技术( ＲＤＡ)发现土壤

细菌群落和参与土壤碳转化的 β￣葡萄糖苷酶活性

呈正相关关系ꎬ但真菌群落和参与木质素降解的

过氧化物酶活性成正相关关系ꎻ真菌具有分泌过

氧化物酶的生理功能ꎬ而过氧化物酶活性在参与

木质素解聚过程中发挥着至关重要的作用(Ｃｏｕｒｔｙ
ｅｔ ａｌ.ꎬ２００８)ꎬ这与本研究发现 ＭＰ 具有更高的

β￣葡萄糖苷酶活性和更低的过氧化物酶活性的结

果一致ꎮ 这也暗示了固氮树种降香黄檀与二代巨

尾桉混交种植后ꎬ将有利于加快土壤有机质的周

转和增加土壤稳定性有机碳的比例(Ｈｕａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１７)ꎮ 然而ꎬ一些研究发现真菌也能分泌参与几

丁质降解的 Ｎ￣乙酰￣葡萄糖苷酶 ( Ｍｉｌｌｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ
１９９８)ꎬ但在 ＭＰ 中ꎬ参与几丁质降解的 Ｎ￣乙酰￣葡
萄糖苷酶活性要显著高于 ＰＰꎬ这与 Ｃｕｓａｃｋ ｅｔ
ａｌ.(２０１１)在一个低海拔山地森林的施氮实验研究

结果相似ꎬ土壤氮的添加提高了土壤 Ｎ￣乙酰￣葡萄

糖苷酶的活性ꎮ
土壤磷以有机磷和无机磷两种形式存在ꎬ是

森林生态系统植物生长繁殖必需的大量元素之

一ꎬ而且土壤磷循环过程是养分循环的核心部分

(Ｐｅｒｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００８ꎻＶｉｎｃｅｎｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１２)ꎮ 亚热带地

区特殊的“雨热同期”气候ꎬ使得土壤中矿化产生

的有效性磷被大量淋溶流失ꎻ此外ꎬ其土壤具有高

度风化和酸性特点ꎬ土壤中富含 Ｆｅ、Ａｌ 氧化物ꎬ有
效性磷极易与其紧密结合而难于被植物吸收利

用ꎮ 因此ꎬＰ 元素也成为除 Ｎ 元素外限制该地区

人工林生产力提高和可持续经营的最关键因子之

一ꎮ Ｎａｓｔｏ ｅｔ ａｌ.(２０１４)研究发现在土壤磷缺乏的

地区ꎬ固氮树种可以促进其土壤磷酸酶的分泌而

获取更多的磷ꎮ 但在本研究中ꎬ我们发现固氮树

种降香黄檀与二代巨尾桉混交种植后其土壤酸性

磷酸酶活性没有显著增加ꎬ这可能与本研究混交

林的混交种植年限过短(７ 年)有关ꎮ 但是这也表

明土壤氮对土壤磷循环的影响还存在很多的不确

定性ꎬ从侧面反映了土壤氮、磷循环的复杂性ꎮ 因

此ꎬ我们还需开展更多、更系统和更长期的实验进

行验证ꎮ

３８４１９ 期 陈永康等: 珍贵固氮树种降香黄檀与二代巨尾桉混交种植对土壤微生物群落结构和功能的影响



综上所述ꎬ在本研究中ꎬ珍贵固氮树种降香黄

檀与二代巨尾桉混交种植后ꎬ能显著提高土壤氮

的有效性ꎬ改善土壤养分质量ꎬ显著改变了土壤微

生物群落结构ꎬ提高了土壤细菌群落的生物量ꎬ但
降低了真菌群落的生物量ꎻ显著提升了土壤微生

物参与土壤碳和氮转化的功能ꎬ土壤磷转化速率

有增加的趋势ꎬ但差异不显著ꎮ 本研究说明在连

续短周期经营的桉树林中套种固氮树种降香黄

檀ꎬ将可能是改善桉树林土壤质量ꎬ提高养分有效

性的一种有效经营管理措施ꎮ
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