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改变森林碳输入对土壤微生物磷脂脂肪酸
群落组成的影响

赵灿灿,李印,张济麟,樊荣,马建婷,张加强,李玉洁,刘梦瑶

(河南大学 生命科学学院;全球变化生态学国际联合实验室,河南 开封475000)

摘 要:凋落物和植物根系是森林生态系统最重要的碳输入途径,深刻影响着土壤微生物的群落结构和功能,

然而凋落物和植物根系如何影响微生物的群落结构以及其贡献仍然存在争议.以温带落叶阔叶林为研究对象,设置

对照、凋落物移除、断根、断根+凋落物移除4种处理,探讨改变碳输入对土壤微生物磷脂脂肪酸群落组成的影响及

内在机制.结果表明凋落物移除显著降低了微生物生物量碳和革兰氏阴性细菌比例,提高了革兰氏阳性细菌比例、革

兰氏阳性细菌与阴性细菌比值、放线菌比例以及微生物生理压力,显著改变了微生物磷脂脂肪酸群落组成,而断根

对微生物的群落结构没有明显影响.表明凋落物碳输入相比于植物根系对微生物磷脂脂肪酸群落组成起更重要的调

控作用,凋落物主要通过改变土壤温度以及土壤碳、氮含量来调控微生物的群落组成.
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土壤微生物作为分解者,是土壤养分转化与循环的动力,是土壤稳定态养分转变为有效养分的催化剂,
其微小变化都会影响土壤碳氮库的有效性,在陆地生态系统养分循环中扮演着重要的角色.微生物生物量及

其群落结构组成是影响土壤生态过程的重要驱动因子[1].土壤微生物所利用的碳源主要来自两种途径:一种

是地上凋落物,作为重要的有机质输入土壤,供微生物分解;另一种是植物韧皮部将光合产物向下运输,通过

根系分泌物输入土壤[2].气候变化和人类活动都会改变地上、地下碳输入的数量和质量,从而引起微生物生

物量及其群落结构组成的变化.由于凋落物和植物根系在化学性质方面,以及向土壤输入有机质的量和方式

不同,其对土壤微生物的影响也有所差异[3].但凋落物和植物根系如何影响微生物的群落组成以及其贡献仍

然存在争议.
凋落物淋溶物质及其分解产物中的有机碳能够为土壤微生物生长提供碳源,凋落物质量和数量的变化

可以直接影响微生物,或者通过调节土壤温、湿度等微生境间接影响土壤微生物的组成和功能.研究表明,凋
落物是调控土壤微生物的重要碳输入途径[4-8].例如,去除凋落物比去除根系更剧烈地降低了微生物生物量

碳和氮[6];去除凋落物显著改变了微生物磷脂脂肪酸群落结构组成,而去除根系几乎没有影响[5,7];去除凋

落物显著降低了樟子松林土壤呼吸速率,而去除根系几乎没有影响[8].然而越来越多的文献证明地下根系输

入为土壤微生物贡献了更多的养分[9-13].根系分泌物中含有大量可利用的有机化合物,包括糖类、碳酸离子、
氨基酸、酶等.这类物质可以在几小时内迅速分解[14],分解速度快于凋落物的分解.研究表明去除根系能显著

降低土壤微生物生物量和磷脂脂肪酸含量[3,10,12],强烈调控微生物的群落结构[9,11,13].凋落物和植物根系对

土壤微生物的相对贡献可能因生态系统类型、植物物种以及实验持续时间而不同[15-16].碎屑的添加和去除

实验(DetritusInputandRemovalTreatment,DIRT)是通过改变地上、地下碳输入来研究植物与土壤微生

物群落之间作用的有效方法[17].本研究以温带落叶阔叶林为对象,利用DIRT实验改变凋落物和植物根系碳
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输入,研究土壤微生物磷脂脂肪酸群落组成的响应规律,旨在加深对森林土壤养分循环的理解,为森林管理

中提高土壤肥力提供参考.

1 材料与方法

1.1 样地介绍和实验设计

研究区域位于河南省鸡公山自然保护区(31°46'~31°52'N,114°01'~114°06'E),该区属暖温带季风气

候,年平均气温为15.2℃,极端最高气温40.9℃,极端最低气温-20.0℃.年平均降雨量为1119mm,全年

约90%的降雨发生在4月~10月的生长季.土壤类型为黄棕沙壤土,pH约为4.4.植被类型为温带落叶阔叶

林,优势树种有麻栎(Quercusacutissima)、栓皮栎(Quercusvariabilis)、枫香(Liquidambarformosana)等[18].
实验始于2016年初,采取完全区组实验设计,共设置4个处理,分别为:1)对照,维持自然状态不进行人

为干扰;2)凋落物移除,将样方内地表凋落物全部移除,每月进行一次;3)断根,沿样方四周挖1m深壕沟,
并在壕沟内埋入尼龙网,尼龙网孔径大小为50μm,可以阻断周围根系向样方内生长,而不影响样方真菌菌

丝等生长;4)断根+凋落物移除,排除所有乔木资源输入.每个处理设置4个重复样方,共16个样方,每个样

方面积为4×4m2.
1.2 样品采集与测定

于2017年8月15日上午9∶00-11∶00,测定土壤呼吸、土壤湿度和温度.土壤呼吸速率采用土壤碳通

量自动测量系统(Li-8100,USA)测定,测定前24h将土壤呼吸环嵌入样方内土壤中,并去除表层植被,以减

少因呼吸环嵌入对土壤的扰动.测定土壤呼吸速率的同时用Li-8100配备的水分和温度传感器测定10cm深

度土壤湿度和温度.同日进行土壤样品采集,采用直径为5cm的土钻在每个样方取5钻0~10cm深度的土

样并充分混合,挑除土壤样品中可见的石块和植物根系,过2mm孔径筛后将新鲜样品带回实验室进行微生

物分析,其余风干样品用于土壤理化性质分析.
土壤微生物群落组成采用磷脂脂肪酸提取法测定.称取相当于8.0g干土的土壤样品于聚四氟乙烯离心

管中,使用V氯仿∶V甲醇∶V柠檬酸提取剂=1∶2∶0.8提取2次后进行洗脱,再加入氢氧化钾-甲醇溶液进行甲酯

化,正己烷萃取后,利用气相色谱分析仪(Agilent7890A,USA)联合微生物鉴定系统软件(MIDIInc.,USA)
分析测定磷脂脂肪酸.磷脂脂肪酸种类与微生物类型的对应关系见表1.微生物生理压力指数的计算为脂肪

酸19∶0cy与其前体18∶1ω7的比值.微生物生物量碳采用氯仿熏蒸提取法测定,在25℃用无酒精氯仿真

空熏蒸24h,熏蒸与对照样品的有机碳差值即微生物生物量碳,有机碳用总有机碳分析仪(Elementarvario
TOC,Germany)测定,转换系数为0.45[19].
  土壤有机碳和总氮采

用燃烧法用半常量元素分

析 仪 (Elementar vario
MACRO CUBE,Germa-
ny)测定.土壤速效氮包括

铵 态 氮 和 硝 态 氮,用

2mol·L-1氯 化 钾 提 取

和过滤后,全自动化学分

析仪(SmartChem200,

表1 土壤微生物的磷脂脂肪酸标识

Tab.1 Phospholipidfattyacids(PLFAs)biomarkersforsoilmicrobes

微生物类型 磷脂脂肪酸种类

细菌 i15:0,a15:0,i16:0,i17:0,a17:0,16:1ω7,17:1ω8,18:1ω7,cy17:0,cy19:0
革兰氏阳性细菌 i15:0,a15:0,i16:0,i17:0,a17:0
革兰氏阴性细菌 16:1ω7,17:1ω8,18:1ω7,cy17:0,cy19:0

放线菌 10me18:0
真菌 18:2ω6,9,18:1ω9

丛枝菌根真菌 16:1ω5

Italy)测定.所有指标的计算以干土为基准.
1.3 统计分析

微生物磷脂脂肪酸换算为物质的量比例后进行统计分析.双因素方差分析用于检验凋落物移除、断根以

及它们之间的交互作用对土壤微生物和土壤性质的影响;多重比较用于检验各指标在不同处理中的差异;回
归分析用于检验土壤微生物与土壤碳氮含量之间的关系.以上分析均用SPSS21.0进行.冗余分析用于检验

微生物群落结构组成与土壤理化性质之间的关系,用Canoco5.0进行分析.
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2 结 果

2.1 改变碳输入途径对土壤微生物群落组成和功能的影响

凋落物移除显著降低了微生物生物量碳的26.8%,而断根对微生物生物量碳没有显著影响(图1,表2).
凋落物移除和断根对总磷脂脂肪酸、细菌、真菌和丛枝菌根真菌比例均没有显著影响.但是凋落物移除明显

增加了革兰氏阳性细菌比例,降低了革兰氏阴性细菌比例,从而增加革兰氏阳性细菌与阴性细菌比值,断根对

革兰氏阳性细菌和阴性细菌比例均无影响.凋落物移除增加了放线菌比例,断根对放线菌没有影响(表2,图1).
表2 凋落物和根系对土壤微生物和土壤性质影响的双因素方差分析

Tab.2 Two-wayANOVAoftheeffectsoflitterandrootonsoilmicrobesandsoilcharacters

指标 L R L与R交互作用

微生物生物量碳 5.692* 0.989 0.149

总磷脂脂肪酸 0.219 0.213 1.325

细菌 1.257 0.251 0.311

革兰氏阳性细菌 10.293** 1.000 0.595

革兰氏阴性细菌 3.800 0.219 0.042

革兰氏阳性细菌/阴性细菌 10.392** 0.825 0.610

放线菌 5.558* 2.033 0.064

真菌 2.834 1.416 0.181

指标 L R L与R交互作用

丛枝菌根真菌 0.001 0.702 0.582

微生物压力指数 5.162* 3.126 0.956

土壤呼吸 0.788 9.740** 2.965

土壤湿度 4.836* 0.463 0.183

土壤温度 5.101* 0.026 0.014

土壤有机碳 12.307** 2.203 0.080

土壤总氮 11.183** 1.766 0.170

土壤NH+4 1.392 0.207 4.830*

  注:L和R分别代表凋落物移除和断根,*P<0.05,**P<0.01.
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  凋落物移除增加了微生物生理压力指数,但断根没有明显影响.断根显著降低了土壤呼吸的12.4%,而
凋落物移除对土壤呼吸速率没有影响(图2,表2).

2.2 改变碳输入途径对土壤理化性质的影响

双因素方差分析结果显示凋落物移除显著降低了土壤湿度,从而提高了土壤温度,但断根对土壤湿度和

温度没有影响.凋落物移除分别降低了土壤有机碳和总氮的18.8%和15.6%,断根对土壤有机碳和总氮没有

影响(图3,表2).凋落物移除和断根的交互作用显著影响了土壤铵态氮含量,对其他指标影响均不显著(表2).

2.3 土壤微生物群落结构与理化性质的关系

通过对磷脂脂肪酸图谱分析共发现67种磷脂脂肪酸,冗余分析剔除部分稀有脂肪酸,选取其中49种进

行分析.冗余分析的横轴和纵轴分别解释了微生物群落结构变异的33.6%和17.4%,总解释率为51.0%
(图4).凋落物移除处理和不移除处理沿横轴明显分离,表明凋落物移除显著改变了微生物群落结构组成.微
生物群落结构受环境因子影响显著,革兰氏阳性细菌/阴性细菌比值、土壤温度、土壤有机碳、土壤总氮、微生
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物生物量碳与轴1显著相关,相关系

数分别为-0.941、-0.661、0.569、

0.562、0.569(图4).
土壤微生物生物量碳随土壤有

机碳和土壤总氮的增加而升高,相关

系数分别为0.470和0.482.而革兰氏

阳性细菌与阴性细菌比值随土壤有机

碳和土壤总氮的增加而降低,相关系

数分别为-0.538和-0.542(图5).

3 讨 论

3.1 凋落物对土壤微生物的影响

凋落物移除显著降低了微生物

生物量碳和土壤碳、氮含量(图1、3;

P<0.05),表明森林凋落物是微生

物代谢底物的主要来源,其输入量的

改变会引起土壤有机碳含量和微生物生物量发生较大变化[20].我们的结果与其他研究一致[21-23],例如在热

带森林去除凋落物7a后,土壤微生物生物量降低68%[22],亚热带常绿阔叶林去除凋落物2a能降低微生物

生物量19%[23].

本研究发现凋落物移除1.5a显著提高了革兰氏阳性细菌比例,从而提高了革兰氏阳性细菌与阴性细菌

比值,凋落物移除还增加了放线菌比例以及微生物生理压力(图1、2;P<0.05),说明凋落物在调控土壤微生

物磷脂脂肪酸群落组成中发挥着重要作用,土壤微生物对凋落物输入的响应非常敏感.凋落物影响革兰氏阳

性细菌与阴性细菌比值可以归因于不同微生物群落对碳源利用的选择性.革兰氏阴性细菌会优先利用新鲜

输入的植物残体作为碳源,而革兰氏阳性细菌则主要利用土壤有机质中的碳源[24].凋落物移除后其淋溶物
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质以及分解产物迅速下降,主要利用土壤有机质的革兰氏阳性细菌相对增多.这种底物质量决定土壤微生物

群落组成的假设也得到了其他一些研究的证实[25-26].本研究中凋落物移除增加了放线菌比例,是由于丝状

结构的放线菌与难分解碳组分的降解密切相关,当凋落物减少时放线菌含量升高[27-28].放线菌生长发育缓

慢但较为耐旱,凋落物移除使土壤湿度显著降低,减轻了放线菌与细菌和真菌竞争的压力,从而使耐旱的放

线菌所占比例增加[21].凋落物除了直接影响微生物,还通过降低土壤湿度,提高土壤温度,降低土壤碳、氮含

量等(图4)改变环境因子间接影响土壤微生物的组成和功能[29-30].
3.2 根系对土壤微生物的影响

本研究中断根对微生物生物量及各类群磷脂脂肪酸含量均无显著影响(表2;P>0.05),表明根系对土

壤微生物群落结构组成的影响非常有限,其作用远不及凋落物碳输入,这与很多研究结果并不一致.BRANT
等[9]的DIRT实验发现根系去除处理样方比对照有更多的放线菌和较少的真菌磷脂脂肪酸含量,显著改变

了微生物群落组成.WANG等[11]发现断根增加了微生物中细菌、真菌和放线菌含量,而降低了革兰氏阴性

与阳性细菌比值以及细菌与真菌比值,根系对微生物群落的调控作用远远大于凋落物.LIU等[13]发现断根

降低了革兰氏阳性细菌和放线菌含量,不利于土壤固碳.一般认为根系是植物-土壤综合体最具活力的部

分,控制着植物与土壤的水分和养分交换,另外根系具有更新快的特性,养分可以通过根系周转途径由植物

流向土壤[31].根系分泌物中含有大量易利用的化合物,包括糖类、碳酸离子、氨基酸、有机酸、胞外酶、维生素

等,对土壤微生物的数量和活性具有积极意义[32-33].本研究中根系对土壤微生物群落结构组成几乎没有影

响,可能有以下两种原因,第一,细根的再生和细根存储的淀粉不断向土壤提供碳水化合物.断根后可以促进

样方内植物生长更多的细根并产生根系分泌物[34],存活根中的淀粉储备和新鲜死根的分解可以维持微生物

生长[35].这可以从土壤营养含量体现出来,断根对土壤元素含量均没有显著影响,表明此森林生态系统养分

充足,短期断根并不影响微生物的养分供应.第二,菌根真菌的作用使得断根对微生物群落的影响不明显.实
验中的断根处理采用挖壕沟并埋尼龙网法,真菌菌丝一般直径在10μm以下,尼龙网孔径不影响真菌菌丝

的正常生长穿透.大多数可以与植物形成共生关系,其巨大的菌丝网络系统能够运输碳源和矿质养分[36].因
此尽管切断了植物根系的直接输入,巨大的菌丝系统运输的养分可以保证微生物的供应.

断根显著降低了土壤呼吸(图2,P<0.05),表明根系对微生物活性影响较强.HANSON等[37]研究发现

热带人工林去除根系,土壤呼吸下降56%.汪金松等[2]发现温带人工林切根使土壤呼吸下降11%.去除根系

降低土壤呼吸速率是由于一方面去除根系降低了自养呼吸,另一方面去除根系引起的根系凋落物和分泌物

减少,而降低土壤异养呼吸[38].去除根系切断了植物生理活动的维持呼吸,阻止植物地上部分光合产物向地

下部分分配并通过根系分泌向土壤中的碳输入,微生物活性受到明显抑制[2].

4 结 论

本研究通过在温带落叶阔叶林的野外控制实验,评估凋落物和植物根系的移除对土壤微生物磷脂脂肪

酸群落组成的影响,发现凋落物移除显著降低了微生物生物量,改变了微生物群落结构组成,而断根对土壤

微生物的影响非常有限,凋落物比根系在调控微生物群落组成中更重要.研究明确了凋落物碳输入在影响土

壤微生物和环境因子中的作用,为进一步理解温带落叶阔叶林的碳循环过程提供了数据支持.
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Effectsofalterationsincarboninputsonsoilmicrobial
phospholipidfattyacidcommunitycompositioninforest

ZhaoCancan,LiYin,ZhangJilin,FanRong,MaJianting,ZhangJiaqiang,LiYujie,LiuMengyao

(InternationalJointResearchLaboratoryforGlobalChangeEcology;SchoolofLifeSciences,HenanUniversity,Kaifeng475000,China)

Abstract:Litterandplantrootsarethemostimportantcarboninputpathwaysinforestecosystem,whichprofoundly
affectsoilmicrobialcommunitycompositionandrelatedfunctions.However,howlitterandplantrootsaffectmicrobialcom-
munitycompositionandtheirrelativecontributionsarestillcontroversial.Inthisstudy,fourtreatmentswereestablishedinclu-
dingcontrol,litterremoval,rootexclusion,androotexclusionpluslitterremovalinatemperatebroadleaveddeciduousforest.
Theobjectiveistoinvestigatetheeffectsofchangingcarboninputsonsoilmicrobialphospholipidfattyacidcommunitycompo-
sitionanditsinternalmechanism.Theresultsshowedthatlitterremovalsignificantlydecreasedmicrobialbiomasscarbonand

percentageofGram-negativebacteria,increasedpercentageofGram-positivebacteria,theratioofGram-positive/Gram-nega-
tivebacteria,percentageofactinomycetes,andmicrobialphysiologicalstress,whichsignificantlychangedmicrobialphospho-
lipidfattyacidcommunitycomposition.However,rootexclusionhadnoobviousimpactonmicrobialcommunitystructure.
Thisfindingssuggestthatlittercarboninputplayamoreimportantroleinregulatingmicrobialphospholipidfattyacidcommu-
nitycompositionthanplantroots.Litterregulatesmicrobialcommunitycompositionmainlybyalteringsoiltemperatureand
soilcarbonandnitrogencontent.

Keywords:litter;root;microbialcommunity;phospholipidfattyacid;carboninputs
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