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研究报告 

林冠受损对小坑林场土壤固碳微生物群落结构的影响 

禹飞  梁俊峰*  史静龙  王胜坤  陆俊锟 
(中国林业科学研究院热带林业研究所 热带林业研究国家林业局重点实验室  广东 广州  510520) 

  
 

摘  要：【目的】以典型南亚热带常绿阔叶林小坑林场土壤为研究对象，模拟 2008 年冰雪灾害

对森林造成的损伤设置实验，分析不同林冠开度和凋落物输入量对土壤固碳微生物群落结构的

影响。【方法】 试验设置对照(CN)、损伤处理+移除处理枝叶(TR)、损伤处理+保留处理枝叶(TD)、

未处理+添加处理枝叶(UD) 4 个处理，受损处理一年后，采用 MiSeq 高通量测序技术对土壤固

碳微生物的功能基因 cbbL 进行测序分析。【结果】通过生物信息学及统计学分析表明，森林林

冠损伤后林冠开度和凋落物输入量增加，导致土壤固碳微生物种群数量降低，多样性增加，群

落结构也受到影响，亚硝化螺菌属(Nitrosospira)明显增加，成为优势种群，而原来的优势菌群

慢生根瘤菌属(Bradyrhizobium)明显减少。主成分分析(PCA)表明，与对照相比，其他 3 个样地

的土壤固碳微生物结构均发生明显改变。【结论】模拟林冠损伤处理一年后，凋落物的大量骤

然输入和林冠开度增大提高了土壤固碳微生物群落多样性，但降低了其种群数量，影响了土壤

固碳微生物群落结构，这为进一步的研究提供了依据。 

关键词：cbbL 基因，凋落物输入量，固碳微生物，林冠开度，群落结构 

Effects of canopy damage on soil CO2 fixation bacterial  
community structure in Xiaokeng forest farm 

YU Fei  LIANG Jun-Feng*  SHI Jing-Long  WANG Sheng-Kun  LU Jun-Kun 

(Key Laboratory of State Forestry Administration on Tropical Forestry Research, Research Institute of Tropical  
Forestry, Chinese Academy of Forestry, Guangzhou, Guangdong 510520,China) 

Abstract: [Objective] We designed and did experiments to simulate canopy damage in Xiaokeng 
forest farm, and to analyze the impact of canopy openness and litter input on soil CO2 fixation 
bacteria community structure. [Methods] A manipulative field experiment was conducted to study 
the effects of four different forms: control plots, damage-removal and treatment, damage-retention 
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and processing, and untreated-add foliage treatment. Soil CO2 fixation bacteria community structure 
was measured by MiSeq analyses after a year of canopy damage. [Results] Based on bioinformatics 
and statistical analyses, community richness of soil CO2 fixation bacteria decreased and diversity 
increased under the influence of litter inputs and canopy openness. Nitrosospira increased 
significantly and became the dominant population, whereas the original dominant group of 
Bradyrhizobium decreased. Principal component analysis shows that community structures of soil 
CO2 fixation bacteria were changed. [Conclusion] A large number of litter inputs and increased 
canopy openness improved diversity of soil CO2 fixation bacteria, but decreased their community 
richness, and affected their community structure. 

Keywords: cbbL gene, Litter input, CO2 fixation bacteria, Canopy openness, Community structure 
 

近年来，全球气候改变，极端天气频繁发生[1]，

特别是 2008 年我国南方发生的特大雨雪冰冻灾

害，对林业方面造成严重危害，严重影响森林生态

系统[2]。大庾岭南缘的小坑林场是我国重要的亚热

带常绿阔叶林的主要分布区[3]。2008 年的灾害对南

陵南部森林造成了巨大破坏，超过 90%的树木受到

破坏[2]，导致地面上的凋落物骤增，对森林冰雪灾

害的响应格局仍不清楚。土壤微生物群落结构和活

性对极端气候十分敏感，极端气候通过影响凋落物

的产量和质量，从而影响微生物在分解过程中营养

物的分解和转化作用；而固碳微生物通过对碳源的

选择性利用，影响有机质的更新与循环，进而对土

壤碳循环进行调控[4]。 

到目前为止，国内外已经对森林极端气候的灾

害有一定的研究，如树种的影响[2]、凋落物的动态

变化[5]，但对森林土壤微生物的研究还很少，特别

是森林土壤固碳微生物。固碳微生物是指具有固碳

功能的土壤微生物，大多数为自养微生物，它们不

是分类学上的特定类群，只是具有固碳的生态功能

而将其统称为固碳微生物[6]。当前发现自养微生物

有 5 条固定 CO2 路径，即卡尔文循环、厌氧乙酰辅

酶 A 途径、还原性三羧酸循环途径、3-羟基丙酸途

径和琥珀酰辅酶 A 途径[6]。其中卡尔文循环是光能

自养微生物和化能自养微生物固定 CO2 的主要途

径，在调节大气 CO2 浓度方面起重要作用。卡尔文

循环中的关键酶是核酮糖-l,5-二磷酸核酮糖羧化

酶/加氧酶(RubisCO)，该酶催化卡尔文循环中的第

一步 CO2 固定反应[7]。随着分子生物技术的发展，

学者们已经使用分子生物技术研究 RubisCO 的基

因编码在不同的群体核苷酸序列差距，通过比较

RubisCO 功能基因和 16S rRNA 基因的系统发育树，

表明 RubisCO 在不同原核生物间的进化关系[6]。

RubisCO 根据其结构多样性、催化性能及对 O2 的

敏感程度分为 I−IV 4 种类型[8]。RubisCO I 存在于

大部分好氧光能和化能自养型微生物中，RubisCO 

II 存在于好氧及兼性厌氧的化能自养微生物中，

RubisCO III 仅存在古菌中，RubisCO IV 对核酮 

糖-l,5-二磷酸核酮糖羧化酶/加氧酶无催化作用[6]。研

究表明，RubisCO I 的大亚基(cbbL)承担了该酶所有

的催化功能[7]。cbbL 是 RubisCO I 大亚基的编码基

因，其氨基酸序列长度为 1 400 bp，具有高度的保

守性[9]，因此它已被很多学者用于各种生态环境中

固碳微生物群落多样性的研究。研究的热点从水生

生态系统(如地下水和深海 [10-11])到农业生态系统

(如花生地和稻田[12-13])，目前还鲜少有森林生态系

统中固碳微生物方面的相关报道。研究方法从一代

测序[14]到 454 焦磷酸测序[15]，还未发现有报道使用

MiSeq 高通量测序对 cbbL 基因进行分析研究。 

为研究极端气候对森林造成的损伤及响应机

制，研究单位于 2010 年在小坑林场建立了模拟

2008 年冰雪对森林林冠造成损害的实验样地。本研

究利用该样地研究林冠损伤对森林土壤微生物的

影响及其响应机制，通过对土壤固碳微生物的功能

基因 cbbL 进行 MiSeq 高通量测序，研究林冠损伤

对森林土壤固碳微生物群落结构的影响，从而在土

壤水平上反映不同受损程度的森林在冰冻灾害的
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影响力，为研究森林土壤微生物的固碳潜力及影响

机理提供理论依据。 

1  材料与方法 

1.1  研究地概况 

研究区位于广东省韶关市曲江区小坑林场，地

理 位 置 为 24°39′42′′−24°42′33′′N ， 113°49′08′′− 

113°52′l2′′E，海拔 550−580 m，坡度小于 35°，该区

域为亚热带季风气候区，年均气温 20.4 °C，年均降

雨量 1 594 mm，年均相对湿度 78%，年均日照时数

1 576 h，全年无霜期约 306 d。小坑林场的森林类型

为典型南亚热带常绿阔叶林，优势树种为藜蒴和小

红栲[3]，该林地未受 2008 年冰雪灾害天气的影响。 

1.2  主要试剂和仪器 

DNA 抽提试剂盒、琼脂糖凝胶 DNA 回收试剂

盒、PCR 反应中的 BSA (Bovine serum albumin)、

2×Taq PCR MasterMix、引物，生工生物工程(上海)

股份有限公司。NanoDrop 2000 微量紫外分光光度

计，美国 Thermo 公司；PCR 仪，美国 ABI 公司；

电泳仪，北京市六一仪器厂；电泳凝胶成像系统，

上海嘉鹏科技有限公司。 

1.3  样地设置与调查 

在同一座山头设置 4 块 30 m×30 m 代表性的试

验样地，样方间距大于 10 m，共有 3 块样地作为重

复，重复样地间距大于 100 m，样地是典型南亚热

带常绿阔叶林，林龄为 30 年，林分相似，林冠郁

闭度相近，样地之间差异不显著。林冠损伤处理于

2010 年 12 月进行。每个样地内的 4 个样方被分成

4 个处理：对照(CN)，损伤处理+移除处理枝叶(TR)，

损伤处理+保留处理枝叶(TD)，未处理+添加处理枝

叶(UD)。处理标准参照王旭等[16]对 2008 年冰雪灾

害发生后对森林损害的调查数据处理，具体标准

为：对样方内(TD 和 TR)所有胸径在 5−10 cm 间的树

木，在第一级分叉下部进行断顶处理；对胸径>10 cm

的树木拉断全部直径小于 10 cm 的树枝。将样方 TD

内的处理枝叶仍保留在原样方内，样方 TR 内的处

理枝叶均匀撒在样方 UD 内。目前该样地正在进行

林冠损伤对森林碳循环、养分循环、水文动态等方

面的研究，样地维护良好，受损树木死亡率较低。

分别于林冠受损 1 年后(2011 年 8 月末)，采用五点

采样法，采集其 0−10 cm 的土壤样品后混合均匀，

每一样地重复取样 3 次，带回实验室，过 2 mm 筛，

−70 °C 保存。 

1.4  不同样地环境因子的测定 

采用全画幅数码相机(Nikon D700S)和 180 度

鱼眼镜头(Nikon F=8 mm)在距地面 1 m 处摄取林分

垂直方向的影像，利用 Gap Light Analyzer 软件对

2010 年 12 月至 2011 年 8 月所拍摄照片进行分析计

算得到林冠开度(Canopy openness)数据；在每个样

地每个样方中心处分别安放 4 个规格(长、宽、高)

为 l.0 m×l.0 m×0.2 m 网格孔径为 1.0 cm 的凋落物收

集网框，于 2010 年 12 月至 2011 年 8 月每个月收

集一次，每个月将 4 个收集框里的凋落物合为 1 个

样品，在 65 °C 恒温烘干至恒重后称重。 

1.5  土壤总 DNA 的提取、PCR 扩增及 MiSeq

高通量测序 

称取 0.30 g 土壤样品，按照 Ezup 柱式土壤基

因组 DNA 抽提试剂盒中的操作步骤提取总 DNA。

将提取出的 DNA 样品溶解于去离子水中，使其稀

释 10 倍，利用 NanoDrop 2000 微量紫外分光光度

计检测其 DNA 浓度，使其核酸纯度的指示值

A260/A280 介于 1.8−2.0 之间，DNA 浓度>50 mg/L。 

采 用 常 用 的 固 碳 微 生 物 扩 增 引 物 对 K2f 

(5′-ACCAYCAAGCCSAAGCTSGG-3′) 和 V2r 

(5′-GCCTTCSAGCTTGCCSACCRC-3′)进行 cbbL 基

因片段(489−495 bp)的扩增[17]。20 μL PCR 扩增体

系：2×Taq PCR MasterMix 10 μL，K2f (10 μmol/L)  

1 μL，V2r (10 μmol/L) 1 μL，DNA 模板(50 mg/L) 

2 μL，BSA (2.0 g/L) 2 μL，超纯水 4 μL。PCR 反

应条件：95 °C 3 min；94 °C 30 s，52 °C 30 s，72 °C 

30 s，共 35 个循环；72 °C 7 min；4 °C 保存。扩增

的 PCR 产物经 1% (质量体积比)的琼脂糖凝胶电泳

检测，琼脂糖凝胶 DNA 回收试剂盒对目的条带胶

回收纯化，将纯化后的 PCR 产物送往北京华诺时代

科技有限公司进行 MiSeq 高通量测序。 
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1.6  数据处理 

采用 Illumina MiSeq 测序平台对所有样品进行

平行双末端测序，测序得到原始下机数据 (Raw 

data)。根据 Barcode 序列将下机数据拆分为不同样

品数据，使用 COPE 软件(Connecting overlapped 

pair-end，V 1.2.3.3)将双末端测序得到的成对 Reads

组装成一条序列，利用华诺公司内部编写程序删除

Barcode 序列、引物，将拼接的 Tags 按照长度过滤，

去嵌合体等的处理，最终得到有效数据。在 97%相

似度下利用 Usearch (V 8.0.1623)软件对其有效数据

进行 OTUs (Operational taxonomic units)聚类，

Uparse 构建 OTUs 时会选取代表性序列，这些代表

性序列利用 Perl 编程将其翻译成氨基酸序列，使用

Qiime (V 1.9.0)中的 BLAST 方法与 NCBI (National 

Center for Biotechnology Information)数据库的氨基

酸序列进行比对，进行物种注释[14]，并在各个分类

水平上统计所有样品的菌落组成。 

1.7  多样性分析 

固碳微生物群落物种的 Alpha 多样性指数包含

Chao1 指数、ACE 指数、Shannon 指数，使用 Qiime 

(V 1.9.0)对样品 Alpha 多样性指数进行计算。 

通 过 对 菌 群 分 布 情 况 进 行 无 偏 对 应 分 析

(Detrended correspondence analysis，DCA)，因其

DCA 排序前 4 轴中最大值小于 3，线性模型 PCA 

(Principal component analysis)为最优分析模型。PCA

排序分析使用 R (V 3.3.3)语言中 vegan 包进行[18]。 

根据所有样品在属水平的物种注释及丰度信

息，对其样本进行聚类并绘制 Heatmap 图，利用 R 

(V 3.3.3)语言中 Pheatmap 包绘制图形[19]。 

1.8  统计学分析 

利用 Excel 作基本的数据前处理和分析；用

SPSS 21.0 软件作统计学分析，对数据进行正态分

布和方差齐性检验，符合正态分布则采用平均值±

标准误差，采用邓肯多重比较(P<0.05)，同列不同

字母表示差异显著；通过 SPSS 21.0 作 Pearson 相关

性分析[20]。 

2  结果与分析 

2.1  不同样地环境因子变化特征 

研究的 4 个样地相隔不超过 0.5 km，环境极度

相似，其对林冠开度和凋落物的处理见表 1。4 个

样地的林冠开度和凋落物输入量有显著性的差异

(P<0.05)。TD 和 TR 均为损伤处理，其林冠开度明

显高于 CN、UD 样地，TD 样地的林冠开度为 UD

样地林冠开度的 3.76 倍；在凋落物输入量中 TD 和

UD 样地的凋落物输入量明显高于其他两个样地，

其中 UD 样地凋落物输入量是 TR 样地凋落物输入

量的 36.22 倍。 

2.2  测序数据分析 

通过对不同样品中获得的序列进行随机抽取，

以得到的序列数与基于该测序条数代表的 OTU 数

量构建稀释性曲线(图 1)，从图 1 中看出 4 个样地 
 

表 1  不同样地主要环境因子的比较 
Table 1  Comparison of main environmental factors in 

different samples 
样地 

Sample 

林冠开度 

Canopy openness (%) 

凋落物输入量 

Litter input (g) 

CN 10.72±0.09c 70.33±2.83b 

TR 29.95±1.84b 25.19±19.26c 

TD 39.61±3.53a 886.06±0.73a 

UD 10.54±0.37c 912.50±8.25a 

注：数据为平均值±标准误差(n=3)；字母代表处理间的显著差

异(P<0.05). 

Note: The mean and standard error (n=3) were shown. The letters 
represent significant differences among treatments (P<0.05). 

 
图 l  不同样地土壤固碳微生物 OTU 稀释曲线 
Figure 1  OTUs rarefaction curves of soil CO2 fixation 
bacteria 



禹飞等: 林冠受损对小坑林场土壤固碳微生物群落结构的影响 2301 

 

Tel: 010-64807511; E-mail: tongbao@im.ac.cn; http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

3 个重复共 12 个样本的稀释性曲线均趋于平坦，说

明测序的数据量渐近合理，更多的测序只会产生较

少的新的 OTU，测序深度已经基本覆盖到样品中所

有的物种。 

2.3  各样本土壤固碳微生物多样性指数 

从表 2 中可以看出，样本间的 Chao1 指数、ACE

指数 、 Shannon 指 数在样地 中有显著性 的差异

(P<0.05)，CN 样地的 Chao1 指数、ACE 指数比其

他 3 个样地的高，Shannon 指数比其他 3 个样地的

低。Chao1 指数用来估计群落中物种的总数，

Shannon 指数用来描述群落多样性，这说明没有经

过任何处理的 CN 样地中的群落物种种群数量最

高、多样性最低。TR 和 UD 分别为林冠损伤和凋

落物大量骤然输入的单一处理，它们的 Chao1 指数、

ACE 指数、Shannon 指数没有显著差异，说明两种

处理对土壤固碳微生物的种群数量及多样性无显著

影响，但它们的 Chao1 指数和 ACE 指数均比对照明

显降低，Shannon 指数增加，表明林冠损伤和凋落物

大量骤然输入降低了群落物种种群数量，增加了其

多样性水平。TD 样地的 Shannon 指数最高，表明损

伤处理和保留处理枝叶对土壤固碳微生物多样性的

影响最大。TD 样地的 Chao1 指数比 TR 和 UD 的高，

但比对照低，表明林冠损伤和凋落物输入双重处理对

土壤固碳微生物的种群数量影响要比单一处理小。 

2.4  土壤固碳微生物多样性指数与环境因子的

相关性分析 

通过对土壤固碳微生物的多样性指数和环境

影响因子进行 Pearson 相关性分析(表 3)可以看 

表 2  各样本土壤固碳微生物多样性指数 
Table 2  Diversity indexes of soil CO2 fixation bacteria

样地 

Sample 

Chao1 指数 

Chao1 index 

ACE 指数 

ACE index 

香农指数 

Shannon index
CN 867.94±36.53a 838.73±22.43a 4.58±0.42b 
TR 732.00±38.67b 758.24±9.61b 5.94±0.38ab
TD 813.58±16.91ab 792.35±14.44ab 6.34±0.03a 
UD 735.65±28.54b 735.60±28.43b 5.61±0.59ab

注：数据为平均值±标准误差(n=3)；字母代表处理间的显著差

异(P<0.05). 

Note: The mean and standard error (n=3) were shown. The letters 
represent significant differences among treatments (P<0.05). 

表 3  土壤固碳微生物多样性指数与环境因子的相关性

分析 
Table 3  Correlating analysis between diversity indexes of 

soil CO2 fixation bacteria and environment factors 
环境因子 

Environment factors

Chao1 指数 

Chao1 index 

ACE 指数 

ACE index 

Shannon 指数

Shannon index

林冠开度 

Canopy openness 

−0.095 −0.030 0.647* 

凋落物输入量 

Litter input 

−0.166 −0.347 0.386 

注：*：双侧上显著相关(P<0.05). 

Note: *: Bilateral significant correlation (P<0.05). 
 

出，Shannon 指数与林冠开度呈显著正相关，与凋

落物输入量呈正相关；Chao1 指数、ACE 指数与林

冠开度、凋落物输入量呈负相关。总体说来，林冠

开度对土壤固碳微生物的影响比凋落物输入量对

土壤固碳微生物的影响大。 

2.5  OTU 水平的分析 

根据 DCA 排序，其排序结果表明 4 个排序轴

的长度均小于 3，因此选择线性模型 PCA 分析。主

成分分析是采取降维的方式将多个变量转化为几

个综合变量的分析方法[18]。通过对土壤样品中在

97%水平上相似的 OTU 进行分析，可以直观地反映

样品之间的差异性和相似性，样地距离越近样地间

的群落组成越相似，样地距离越远样地间的群落组

成有差异。通过对 4 个样地土壤样品的 OTU 进行

主成分分析，从图 2 可以看出，第一主成分和第二

主成分的贡献值分别为 21.73%和 14.37%。各个重

复样地之间的差异不大，这说明重复测序的结果还

是合理的。TR、TD、UD 样地均在第一排序轴的正

方向，CN 样地在排序轴的负方向，这表明凋落物

输入和林冠损伤对土壤固碳微生物的群落结构组

成有影响。 

2.6  土壤固碳微生物在门水平上的群落组成 

如图 3 所示，小坑林场中土壤固碳微生物主要

的菌落包括放线菌门(Actinobacteria)、变形菌门

(Proteobacteria)、蓝藻门(Cyanobacteria)、绿弯菌

门(Chloroflexi)、厚壁菌门(Firmicutes)以及分类地

位不明确的土壤固碳微生物菌群。其中变形菌门

和放线菌门是土壤中的优势菌群。CN、TD、TR、 
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图 2  4 个不同样地基于 OTUs 丰度的 PCA 分析 
Figure 2  Principal component analysis based on OTUs 
among 4 samples  

 

 
 

图 3  土壤固碳微生物在门水平上的群落结构组成分布  
Figure 3  Soil CO2 fixation bacterial community groups at 
phylum level 
 

UD 样地的放线菌门所占的比例分别为 42.33%、

54.14%、40.02%、38.06%，TD 样地放线菌门比其

他 3 个样地明显高。CN、TD、TR、UD 样地的变

形菌门所占的比例分别为 34.11%、44.79%、42.35%、

40.47%，在分类不明确的菌落中占 22.00%、3.56%、

17.37%、20.71%。上述结果表明，林冠受损对森林

土壤固碳微生物群落结构的影响非常大，特别是林

冠损伤并保留枝叶的双重处理，变形菌门和放线菌

门比例明显上升，未知类群的比例明显降低；而林

冠受损和凋落物输入的单一处理，变形菌门含量增

加，未知类群降低。 

2.7  土壤固碳微生物在属水平上的群落结构分析 

在属水平上，对样本及样本中不同 OTU 所含

序列丰度进行绘制 Heatmap 图聚类分析(图 4)，图 4

能通过颜色变化直观地反映在属水平上各样本间

的土壤菌落结构的差异和相似性。 

根据图 4 菌落丰度颜色变化可见，森林土壤固

碳微生物的菌群在属水平上的丰度受到不同样地

处理的影响，不同样地菌落含量不同。在对照样地，

慢生根瘤菌属(Bradyrhizobium)为其优势菌群，亚硝

化螺菌属(Nitrosospira)为次要菌群，Stappia、黄色

杆菌属(Xanthobacter)、Methyloferula、副伯克氏菌

属(Paraburkholderia)、硝化菌属(Nitrobacter)、中慢

生根瘤菌属(Mesorhizobium)、Hydrocarboniphaga、

寡养菌属(Oligotropha)、伯克氏菌属(Burkholderia)、

草 螺 菌 属 (Herbaspirillum) 、 盐 红 螺 旋 菌 属

(Halorhodospira)、青枯菌属(Ralstonia)、食酸菌属

(Acidovorax)、硫碱弧菌属(Thioalkalivibrio)、固碳

螺菌属(Azospirillum)也存在。与对照相比，林冠损

伤和凋落物输入处理后，亚硝化螺菌的 OTU 序列

丰度比例明显增加，在 TD、TR 和 UD 样地的比例

分别从 CN 的 8.67%上升到 21.92%、25.45%和

22.04%，由原来的次要菌群成为优势类群；而慢生

根瘤菌属的 OTU 序列丰度比例明显降低，在 TD、

TR 和 UD 样地的比例分别由 CN 的 12.93%下降至

1.43%、1.87%和 1.99%。一些其他的菌群 OTU 序

列丰度比例也有变化，比如 Stappia、黄色杆菌属和

副伯克氏菌属在 3 个处理中均有增加，特别是在林

冠损伤和凋落物输入的单一处理，增加更为明显；

而 Methyloferula 和伯克氏菌属均较对照略有降低。 

从总体来看，在属水平上，4 个样地之间土

壤固碳微生物群落结构存在差异，根据 4 个样本

的 OTU 所含序列丰度特征，按照土壤固碳微生物

菌落相似度进行聚类，TD 样地和 UD 样地先聚在

一起为第一类，再与 TR 样地聚为第二类。CN 样

地和其他 3 个样地之间的差异明显，说明凋落物

输入和林冠开度对土壤固碳微生物的丰富度和多

样性有影响，且差异明显；在 TD、TR、UD 样 
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图 4  基于属水平上的固碳微生物热图 

Figure 4  Heatmap based on soil CO2 fixation bacteria at genus level 
 

地中，TD 和 UD 样地的凋落物输入量明显高于其

他两个样地，且这两个样地的凋落物输入量比较相

似(表 1)，所以，TD 和 UD 样地的土壤固碳微生物

菌落结构和丰度都比较相似。由此可见，受凋落物

输入量和林冠开度的不同，土壤固碳微生物的 OTU

所含序列丰度和分布有很大的差异。 

2.8  属水平上固碳微生物与环境因子的相关性

分析 

通过对土壤固碳微生物在属水平所有菌落分布

和环境影响因子进行 Pearson 相关性分析(表 4)可以发

现，土壤固碳微生物群落与林冠开度和凋落物输入量

存在相关性。林冠开度与硝化菌属(Nitrobacter)和辫硫

菌属(Thioploca)存在极显著正相关，与黄色杆菌属

(Xanthobacter)和 Hydrocarboniphaga 存在显著正相

关，与 Methyloferula 存在显著负相关；凋落物输入

量与 Stappia 存在极显著正相关，与黄色杆菌属

(Xanthobacter)和副伯克氏菌属 (Paraburkholderia)

存在显著正相关，与硫杆菌属(Acidithiobacillus)存

在显著负相关。其他菌群虽然与林冠开度和凋落物

输入量未达到显著相关水平，但大多与它们存在正

相关或负相关关系。 

在属水平上，固碳微生物群落所占比例大于 1%

的群落有亚硝化螺菌属(Nitrosospira)、慢生根瘤菌

属(Bradyrhizobium)、Stappia、Methyloferula、黄色 
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表 4  在属水平上固碳微生物与环境因子的相关性分析

Table 4  Correlative analyses of soil CO2 fixation 
bacteria and environmental factors at genus level 

属 

Genus 

林冠开度 

Canopy openness (%) 

凋落物输入量

Litter input (g)

Nitrosospira 0.426 0.249 

Bradyrhizobium −0.509 −0.499 

Stappia 0.335 0.777** 

Methyloferula −0.682* −0.129 

Xanthobacter 0.580* 0.683* 

Burkholderia −0.120 −0.351 

Paraburkholderia 0.205 0.601* 

Caballeronia 0.078 −0.473 

Hydrocarboniphaga 0.695* 0.546 

Methyloversatilis −0.486 −0.277 

Mesorhizobium 0.015 0.467 

Nitrobacter 0.760** 0.047 

Oligotropha 0.560 0.390 

Rhodopseudomonas 0.227 −0.422 

Acidovorax 0.393 0.276 

Variovorax 0.314 −0.280 

Meganema −0.367 0.418 

Herbaspirillum −0.265 −0.275 

Cupriavidus −0.284 0.362 

Oscillochloridaceae 0.526 0.316 

Derxia 0.395 0.341 

Limnochorda −0.381 0.230 

Aminobacter 0.388 0.399 

Ralstonia 0.091 −0.361 

Thermithiobacillus −0.276 0.301 

Skermanella 0.267 −0.228 

Dokdonella −0.117 −0.125 

Halorhodospira 0.166 0.508 

Thioalkalivibrio −0.244 0.366 

Rhodoblastus 0.103 0.129 

Thioploca 0.750** 0.271 

Acidithiobacillus −0.041 −0.593* 

Sinorhizobium 0.244 0.440 

Solirubrobacter −0.102 −0.448 

Azospirillum −0.029 −0.427 

Azohydromonas −0.277 −0.287 

注：*：双侧上显著相关(P<0.05)；**：双侧上极显著相关

(P<0.01)；黑体字代表其存在显著相关性. 

Note: *: Bilateral significant correlation (P<0.05); **: Bilateral 
significant correlation (P<0.01). The boldface represents a 
significant correlation between CO2 fixation bacteria and 
environmental factor. 

杆菌属(Xanthobacter)、伯克氏菌属(Burkholderia)、

副伯克氏菌属(Paraburkholderia)。其中，黄色杆菌

属与林冠开度和凋落物输入量均存在显著正相关

关系，Stappia 和副伯克氏菌属(Paraburkholderia)

与凋落物输入量存在极显著或显著正相关；而

Methyloferula 与林冠开度存在显著负相关。亚硝化

螺菌、慢生根瘤菌属和伯克氏菌属虽与林冠开度和

凋落物输入量未达到显著相关水平，但可以观察

到，亚硝化螺菌与它们存在正相关关系，而慢生根

瘤菌属和伯克氏菌属存在负相关关系。总体说来，

在属水平上，这些菌落受凋落物的影响比较大。 

3  讨论 

森林林冠受损不仅对树木生长造成严重影响，

林冠损伤增加了林冠开度，降低了森林郁闭度，同

时大量受损的枝叶落入森林，森林地表的凋落物输

入量迅速增加，对森林生态系统的平衡造成影响。

土壤微生物作为森林生态系统中重要的一个组成

部分，在凋落物分解、物质转化中起重要作用，必

然受其影响。本项目通过模拟灾害对林冠造成的损

伤研究林冠受损后林下土壤固碳微生物的群落组

成及结构，了解森林生态系统遭受破坏后对土壤固

碳微生物的影响，有助于了解土壤固碳微生物的固

碳潜力。 

3.1  林冠开度对土壤固碳微生物的影响 

林冠受损增加了林冠开度，能够通过改变乔

木的冠层结构进而改变林下的湿度、养分和光照

水平[21]，显著提高林下生物多样性[22]，降低微生物

的种群数量[23-24]。刘杰[25]对不同间伐和修枝强度下

不同林龄的华北落叶松土壤微生物的研究发现，与

对照处理相比，间伐后的华北落叶松细菌、放线菌

均下降；丁思一[26]对会同县杉木人工林进行间伐和

修枝，观察一年后，与对照样地相比，间伐和修枝

均使土壤细菌、放线菌以及微生物的数量降低。 

本研究中，模拟灾害对森林造成的损伤程度对

样地 TD 和 TR 进行了损伤处理，处理后上述两样

地林冠开度明显增加，结果导致土壤固碳微生物的
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多样性增加，种群数量降低，这与前人的研究结果

是一致的。TR 样方与对照相比，只是林冠开度受

到影响，所以只显示林冠开度对土壤固碳微生物的

影响，结果表明其多样性明显增加，而种群数量降

低。同时，还对土壤固碳微生物群落结构产生明

显影响，亚硝化螺菌和黄色杆菌属等类群明显增

加，而慢生根瘤菌属和 Methyloferula 等类群则明

显减少。 

3.2  凋落物输入对土壤固碳微生物的影响 

凋落物输入能够影响土壤呼吸，也是影响土壤

CO2 通量的主要因子之一[27]，然而大量凋落物的

骤然涌入可能会影响到土壤的通透性，进而影响

土壤微生物的多样性。凋落物是微生物的营养来

源[28]，以往研究表明凋落物增加可以增加微生物的

生物量和刺激微生物的活性[29]。本研究中，UD 样

方仅有凋落物输入量的大量增加，与对照相比，其

土壤固碳微生物多样性明显增加，种群数量降低。

凋落物的大量输入也对土壤固碳微生物群落结构

产生了影响，亚硝化螺菌、Stappia、黄色杆菌属和

副伯克氏菌属含量明显增加，而慢生根瘤菌属和伯

克氏菌属含量明显减少。 

林冠受损通过对森林林冠开度和凋落物输入

量的影响，间接影响了土壤微生物的多样性和种群

数量，并对其群落结构产生极大影响。TD 样地是

林冠损伤后将枝叶置于林下，与 2008 年冰灾发生

后的情形相似，结果如表 1 所示，林冠开度和凋落

物输入的双重影响比单一处理对土壤固碳微生物

多样性的影响更明显，而对其种群数量的影响要比

单一处理小一些。可能的原因是林冠开度增加降

低了森林郁闭度，而凋落物的输入增多则降低了

土壤的通透性，从而影响到微生物的多样性和种

群数量。 

森林林冠受损会导致林冠开度和凋落物输入

的变化，进而对森林生态系统产生一系列影响，林

冠开度增加会影响林下凋落物的分解和物质转化

等过程，从而对固碳微生物群落结构产生影响。

表 4 显示，大多数固碳微生物受上述两种因素的影

响均显示相同的正相关或负相关，特别是一些主要

的类群，如亚硝化螺菌和 Stappia 等类群呈正相关，

慢生根瘤菌属和 Methyloferula 等类群呈负相关；但

也有一些类群对两种因素产生相反的结果，比如

Caballeronia 和红假单胞菌属(Rhodopseudomonas)

与林冠开度呈正相关，而与凋落物输入呈负相关；

Meganema 和贪铜菌属(Cupriavidus)呈正好相反，这

可能是这些类群对不同的生态因子的敏感度不同

而造成的。 

总之，森林林冠受损不仅影响土壤固碳微生物

的多样性和种群数量，也对其群落结构产生明显的

影响。在未受损森林中，土壤固碳微生物中，慢生

根瘤菌属为其优势种群，亚硝化螺菌次之；而林冠

受损后，亚硝化螺菌迅速成为优势类群，Stappia、

黄 色 杆 菌 属 (Xanthobacter) 和 副 伯 克 氏 菌 属

(Paraburkholderia)等类群增加，而慢生根瘤菌属、

Methyloferula 和伯克氏菌属则明显减少。林冠受损

后，凋落物骤然大量涌入，对微生物有重要影响。

同时，随着凋落物的分解，大量的有机碳进入土壤，

也会对土壤固碳微生物产生影响，上述研究为了解

微生物在灾害后森林生态系统恢复过程中的作用

提供了理论依据，为今后研究这些固碳微生物的固

碳潜力提供了重要依据。 
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