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摘　要：【目的】森林和农田生态系统的土壤有机碳和微生物群落结构存在显著差异，为了预测生态系统对不断变化的

环境条件的瞬时响应，需明确土壤微生物群落结构对生境气候变化的响应。【方法】在我国北方地区同一纬度的森林和

农田生态系统中设置土柱置换试验，对生物标识物磷脂脂肪酸和土壤因子进行分析，探究土柱置换两年后土壤微生物群

落结构对生境改变的响应并明确影响微生物群落结构的主要土壤因子。【结果】①森林土壤置换到农田生境后，上层土

壤微生物生物量显著降低（P < 0.05）。其中总微生物生物量下降了 28.2%，细菌生物量下降了 27.9%，真菌生物量下降

了 44.1%，革兰氏阴性菌生物量下降了 39.6%，革兰氏阳性菌生物量下降了 18.8%，放线菌生物量下降了 19.8%；置换的

下层土壤中仅革兰氏阴性菌生物量显著降低（P < 0.05）。②农田土壤置换到森林生境后，上层土壤各类群微生物生物量

呈增加趋势，但差异不显著；而下层放线菌生物量和总微生物生物量显著下降（P < 0.05）。③土壤微生物群落结构变化

均与土壤因子显著相关，其中土壤含水率对微生物群落结构变化的贡献率可占到 27.5% ~ 50.9%。【结论】整体来说，农

田生境对森林土壤微生物的影响强度要大于森林生境对农田土壤微生物群落结构的影响。土壤含水率是生境改变后影响

土壤微生物群落结构变化的主要因子。
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【研究意义】土壤微生物是陆地生态系统的主

要调节者，可通过分解和合成代谢直接或间接参与

生态系统的物质循环和能量流动，是保证陆地生态

系统可持续发展的关键[1−3]。由于土壤微生物与养分、

土壤有机碳的数量和稳定性均具有较强的相关性，

因此土壤微生物的变化已经逐渐成为土壤质量和健

康评价的生物指标之一[4−5]。土壤微生物具有空间生

物地理格局分布特征，且不同的生境，不同的土壤

有机质背景下土壤微生物群落也有所差异，因此生

境变化对不同生态系统土壤微生物群落结构的影响

也并不一致[6]。我国温带森林与同纬度农田土壤相比，

森林土壤的有机质含量相对较高[7−8]。另外，森林生

境气候适宜，气温变化和缓，相对湿度和绝对湿度

较大，因此森林土壤微生物长期处于相对“富”的气

候生境中。而农田土壤有机质含量相对较低，农田

生境气候由于暴露在阳光下时间较长，农田土壤微

生物长期处于相对“贫”的气候生境中，因此，森林

土壤微生物生物量普遍高于农田生态系统土壤的微

生物生物量[9−10]，而不同生境中所形成的土壤微生物

群落对生境干扰的响应及响应变化速度的快慢也不

明确，尤其是“富”气候的森林生境中土壤微生物对

 “贫”气候农田生境的响应及“贫”气候的农田生境中

土壤微生物对“富”气候森林生境的响应也是不明确

的，而这对于不同有机质背景下，土壤微生物调控

土壤碳及养分对生境气候变化的反馈具有重要意义。

深入认识生态系统生境的改变对不同有机质背景下
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的土壤微生物的影响，可为森林和农田生态系统管

理提供科学依据。

【前人研究进展】土壤微生物对外界环境气候

变化具有高度敏感性[4,11−12]。例如，较细菌而言，真

菌对环境胁迫的耐受性较强，其可通过分泌和释放

胞外酶，对难分解的底物具有较强的底物分解能

力[13−14]。另外，在细菌群落中，革兰氏阳性菌比革兰

氏阴性菌对环境胁迫的抗性更强[15]，相对更适宜在低

养分环境中生存。研究认为土壤微生物群落对所处

环境条件经历了长期的适应过程后，移植到新环境

条件可能迫使群落发生变化[16−17]。生境变化可以通过

影响土壤微生物群落的结构功能等内在特征影响土

壤碳截获过程[18−20]。最近的研究也表明，在地球化学

系统模型中深入的考虑土壤微生物群落及其在生物

地球化学循环中的作用时，可提高预测气候变化反

馈的准确性[21]，同时研究也表明微生物类群在调节土

壤碳－气候反馈方面的重要性[22]。

【本研究切入点】地球化学系统模型中关于生

态系统生境气候下土壤微生物群落响应变化的数据

支撑较少，而气候因子又可能通过土壤地球化学成

分的变化来影响微生物群落的功能结构。因此，我

们对生态系统生境变化过程中土壤微生物群落结构

的响应变化及其主要的影响因子亟需深入的研究。

研究表明不同气候带之间的土壤置换试验方法可以

提 供 改 变 多 种 因 素 的 气 候 变 化 条 件 。 Zhao[23] 和

Liu[24] 等人的研究发现土柱南移增加了土壤微生物多

样性，土柱北移降低了土壤微生物多样性。气候变

暖也会导致微生物群落演替速率更快，物种丰富度

变化低，这可能与高温下的微生物的高代谢率有关[25]。

其中，真菌群落比细菌群落对气候变化更敏感[26]，并

且随着时间的推移，改变气候条件可以导致稀有微

生物和丰富微生物群落的连续演替，因为稀有微生

物在分类和功能上是多样的，这有可能增加功能冗

余，增强土壤微生物群落抵御环境干扰的能力[27]。以

上开展的土柱置换试验的研究均在模拟气候变暖和

变冷的土柱南移及北移，而地球化学系统模型中关

于生态系统生境气候下土壤微生物群落响应变化的

数据支撑较少。Waldrop 等人在森林和邻近草原生态

系统设置的土柱置换试验结果表明森林土壤转置到

草原环境中，土壤微生物群落发生了迅速的变化，

但当草原土壤转置森林环境中时，土壤微生物群落

并未发生显著变化[28]，表明生态系统生境的变化会不

同程度的影响土壤微生物群落的组成和功能，森林

土壤中的微生物群落比草地土壤微生物对环境变化

更敏感。森林和农田生态系统作为陆地生态系统的

重要组成部分，其环境气候差异较大，土壤微生物

的变化又是复杂的，在很多方面会受到所处环境条

件的影响，然而目前关于森林和农田生态系统气候

生境差异对微生物群落结构的影响的研究相对匮乏。

因此本研究借助 2019 年 10 月份设置的同一纬度不

同生态系统（长白山森林生态系统和吉林梨树县的

农田生态系统）的土柱置换试验平台，通过对土柱

置换两年后的数据进行土壤微生物群落结构及土壤

性质的分析，从生态理论层面诠释不同生态系统生

境变化下土壤微生物的响应变化，以期加深对生境

气候变化背景下关键微生物生态学过程的理解。

【拟解决的关键科学问题】探究农田生境气候对不

同层次森林土壤微生物的影响及森林生境气候对不

同层次农田土壤微生物的影响；明确影响土壤微生

物群落结构变化的主要土壤因子。

 1    研究地区和研究方法

 1.1    野外试验布设

本研究选择处于温带的森林与农田生态系统，

进行同一纬度气候带不同生态系统的异地土柱置换

培养试验。森林生态系统样地位于我国长白山国家

森林自然保护区（42°29′ N，127°46′ E），海拔 756

m，年均降雨量大约 1040 mm，年均温为 1.5 ℃，主

要树种为红松（Pinus koraiensis），试验样地 0 ~ 15

cm 和 15  ~  30  cm 土层的土壤碳含量分别为 45.86

g kg–1 和 10.17 g kg–1、全氮含量分别为 4.26 g kg–1 和

1.25 g kg–1、含水率分别为 50.25% 和 27.5%、pH 分

别为 5.00 和 4.81。农田生态系统样地位于我国吉林

省四平市梨树县高家村（43°19′ N，124°14′ E），海

拔 143 m，年均降雨量为 614 mm，年均温为 6.9 ℃，

样地周围以宽窄行模式种植玉米，试验样地 0 ~ 15

cm 和 15  ~  30  cm 土层的土壤碳含量分别为 15.09

g kg–1 和 13.78 g kg–1、全氮含量分别为 1.54 g kg–1 和

1.12 g kg–1、含水率分别为 18.75% 和 20.5%、pH 分

别为 7.65 和 7.83。2019 年 10 月开始布置试验，挖

取森林（农田）0 ~ 15 cm，15 ~ 30 cm，30 ~ 45 cm，

45 ~ 60 cm 土层土壤，去除根系后将不同土层土壤分

别混合均匀后，在森林样地（农田样地）按照土层
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依次放入一个直径为 50 cm，深度 70 cm 的上下不封

顶玻璃纤维圆筒内作为原位土柱的对照处理，玻璃

纤维圆筒可以隔绝周围土壤环境如微生物、植物根

系等的干扰；按以上方法将混匀后的森林（农田）

土壤按照不同土层依次放入一个玻璃纤维圆筒内并

置换至农田（森林）生态系统样地（图 1）。玻璃纤

维圆筒内未种植作物，定期对样地进行除草，样地

用纱网与周围环境隔离，防止凋落物等掉入样地。

所有处理均以每个生态系统样地随机分别选取四个

区域按上述操作布置重复试验。考虑到 2 年的置换

试验对深层次的影响较小，因此本文只采用 0 ~ 15

cm 和 15 ~ 30 cm 土层的数据进行分析。

  

农田生态系统 森林生态系统

森林
原位

农田
原位

森林土壤置换到农田
农田土壤置换到

森林

 
图 1    同一纬度森林和农田生态系统土柱置换试验示意图

Fig.1    Schematic  diagram  of  soil  reciprocal  transplant
experiments in different ecosystems at the same latitude

 

 1.2    土壤样品采集与处理

2021 年 10 月对长白山和梨树两个试验样地中原

位及置换土柱的土壤样品进行采集，所有处理均在

玻璃纤维圆筒内选取同一位置用土钻先取 0 ~ 15 cm
土层土壤，再取 15 ~ 30 cm 土层土壤，低温保存转

运至实验室，土壤样品过 2 mm 筛，移除土壤样品中

的石子和杂根，用于测定磷脂脂肪酸（PLFA）的土

壤样品保存在-40 ℃；测定土壤含水率（Moisture）、

可溶性碳（Dissoved Organic Carbon，DOC）、速效

氮（Available Nitrogen，AN，铵态氮和硝态氮）的

土壤样品存放于 4 ℃；土壤样品进行风干处理用于

测 定 总 碳 （ Total  Carbon， TC） 、 总 氮 （ Total
Nitrogen，TN）和 pH 值。

 1.3    土壤理化因子及土壤磷脂脂肪酸分析

风干后的土壤过 100 目筛，根据元素分析仪的

测定范围称取土壤样品，进行全碳和全氮的测定；

称取 5 g 土壤样品，按照水土比 5∶1 的比例加入超

纯水后震荡 1 h，3500 rpm 离心 15 min，抽滤后使

用 TOC 分析仪测定 DOC；称取 5 g 土壤样品，按照

水土比 10∶1 的比例加入 2 mol L–1 氯化钾溶液后震

荡 1 h，取出静置 30 min，悬浊液过 0.45 μm 滤膜后

使用流动分析仪测定 AN；称取 5 g 土壤样品，按照

水土比 5∶1 的比例加入超纯水后震荡 1 h，静置 30
min 后用 pH 计测定土壤的 pH 值；称取鲜土 105 ℃
烘干至恒重即可得到土壤含水率。

将土壤样品真空冷冻干燥，称取 4 g 土壤样品按

照 0.8∶1∶2 的比例依次加入磷酸缓冲液、氯仿和甲

醇。避光震荡后离心将上层清液倒入装有磷酸缓冲

液：氯仿为 1∶1 的分液漏斗，充分震荡后静置 8 h
以上分离氯仿相，接着进行纯化、酯化。配置加有

19∶0 内 标 的 正 己 烷 溶 液 ， 使 得 内 标 浓 度 为 40
μg mL–1，将收集的 PLFA 用正己烷溶液充分溶解后，

在气相色谱仪（Agilent 7890B GC, Agilent Technologies,
Santa Clara, CA, USA）上进行测定分析，用 MIDI 软

件（“Sherlock Microbial Identification System”, MIDI
Inc., Newark, DE, USA）来鉴定 PLFA 峰值[9]。根据

已知的 19∶0 内标浓度和土重，计算单位土壤重量

的 PLFA 含 量 （ nmol  g–1） ， 筛 选 出 需 要 的 PLFA
 （相对丰度 > 0.5% 以及 C 原子数 < 20）相加之和为

土壤总微生物生物量 [29]。根据 PLFA 生物标识物的

数据库，分析微生物群落组成[16]：细菌（14∶0 iso、

15∶0 iso、15∶0 anteiso、15∶1 iso ω6c、16∶0 iso、

17∶0 iso、17∶0 anteiso、17∶1 iso ω9c、16∶1 ω7c、

16∶1  ω9c、 17∶1  ω7c、 17∶0  cyclo  ω7c、 17∶1
ω8c、 18∶1  ω5c、 18∶1  ω7c、 19∶0  cyclo  ω7c、

19∶1  ω6c、 21∶1  ω3c、  12∶0、 14∶0、 15∶0、

15∶0 DMA、16∶0、18∶0、20∶0）、革兰氏阳性

菌（14∶0 iso、15∶0 iso、15∶0 anteiso、15∶1 iso ω6c、

16∶0 iso、17∶0 iso 和17∶0 anteiso、17∶1 iso ω9c）、

革兰氏阴性菌（16∶1 ω7c、16∶1 ω9c、17∶1 ω7c、

17∶0 cyclo ω7c、17∶1 ω8c、18∶1 ω5c、18∶1 ω7c、

19∶0  cyclo  ω7c、 19∶1  ω6c、 21∶1  ω3c） 、 真 菌

 （ 16∶1  ω5c、 18∶1  ω9c、 18∶2  ω6c） 和 放 线 菌

 （16∶0 10-methyl、17∶0 10-methyl、17∶1 ω7c 10-
methyl 和 18∶0 10-methyl）。

 1.4    统计分析

文章中所有数据结果均由 4 次重复的平均值 ±
标准误差（SE）计算得出。农田原位及置换后的土

壤理化因子原数据符合正态分布，所有 PLFA 数据、

森林原位及置换后的土壤理化因子数据经对数转化

后 符 合 正 态 性 分 布 。 通 过 SPSS  22.0（ Statistical
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Graphics Crop, Princeton, USA）对符合正态分布的数

据进行统计分析，运用配对样本 T 检验来计算森林

 （农田）土壤置换到同纬度农田（森林）生态系统

环境后，土壤理化因子和微生物群落发生的变化差

异 。 通 过 Canoco 软 件 （ version  4.5  for  Windows;

Ithaca, NY, US）进行冗余分析（RDA），基于蒙特

卡洛排列检验（999 permutations），确定环境因子

与微生物生物量的相关关系。用 R 软件（http://www.

Rproject.org） 进 行  MRPP（ Multi  Response

Permutation Procedure）分析生态系统环境变化对土

壤微生物群落结构的影响。

 2    结果与分析

 2.1    生境改变对不同土层土壤理化因子的影响

森林和农田土壤置换后，生境条件的改变显著

影响了土壤理化因子（表 1）。森林土壤置换到农田

生境后，上层土壤含水率、可溶性碳、速效氮含量

均显著下降，pH、全碳及全氮无显著变化；下层土

壤 pH、可溶性碳含量显著下降，其他指标无显著变

化。农田土壤置换到森林生境后，上层土壤含水率

和可溶性碳含量显著升高，pH、全碳、全氮及速效

氮无显著变化；下层土壤可溶性碳含量显著升高，

其他指标无显著变化。
  

表 1    森林和农田土壤原位及置换后上层（0 ~ 15 cm）和下层（15 ~ 30 cm）土壤理化因子变化
Table 1    The  changes  of  edaphic  factors  at  topsoil  (0  ~  15  cm)  and  subsoil   (15  ~  30  cm  )of  forest  and  cropland in  situ and  after

translocation

分组
Group pH

含水率
Moisture
 （%）

全碳
Total carbon
 （g kg–1）

全氮
Total nitrogen

 （g kg–1）

速效氮
Available nitrogen

 （mg kg–1）

可溶性碳
Dissolved organic carbon

 （g kg–1）

森林原位上层土壤（F1） 5.10 ± 0.11 a 61.7 ± 3.4 a 48.48 ± 3.85 a 4.11 ± 0.40 a 93.88 ± 9.94 a 0.45 ± 0.04 a
置换到农田的森林上层土壤（FT1） 5.12 ± 0.06 a 46.8 ± 1.6 b 45.59 ± 4.09 a 3.87 ± 0.51 a 56.88 ± 3.69 b 0.38 ± 0.05 b
森林原位下层土壤（F2） 5.13 ± 0.07 a 38.9 ± 2.9 a 20.17 ± 4.40 a 1.93 ± 0.36 a 48.61 ± 3.46 a 0.37 ± 0.04 a
置换到农田的森林下层土壤（FT2） 4.93 ± 0.12 b 33.3 ± 2.7 a 18.65 ± 4.62 a 1.78 ± 0.39 a 59.21 ± 8.26 a 0.26 ± 0.07 b
农田原位上层土壤（C1） 8.09 ± 0.04 a 24.0 ± 1.5 b 14.81 ± 1.89 a 1.48 ± 0.11 a 33.55 ± 1.92 a 0.30 ± 0.07 b
置换到森林的农田上层土壤（CT1） 8.01 ± 0.09 a 29.1 ± 1.6 a 15.31 ± 1.47 a 1.46 ± 0.09 a 34.59 ± 2.38 a 0.35 ± 0.06 a
农田原位下层土壤（C2） 8.13 ± 0.04 a 26.0 ± 1.1 a 14.84 ± 1.61 a 1.20 ± 0.07 a 35.21 ± 2.12 a 0.25 ± 0.04 b
置换到森林的农田下层土壤（CT2） 8.09 ± 0.07 a 29.8 ± 1.8 a 14.48 ± 1.54 a 1.19 ± 0.09 a 35.41 ± 1.59 a 0.39 ± 0.02 a

　　注：不同分组中，同列不同字母表示差异显著（P<0.05）。
 

 2.2    生境改变对不同层次土壤微生物群落结构的影响

PCA 结果表明，森林土壤置换到农田生境后，

上层及下层土壤微生物群落结构均发生了显著变化

 （F1vsFT1，MRPP，A = 0.47，P = 0.021；F2vsFT2，

MRPP，A = 0.25，P = 0.047），生境改变对上层土

壤微生物群落结构的影响程度大于下层土壤微生物

 （图 2）。磷脂脂肪酸的数据分析也发现，森林土壤

置换到农田生境后，上层土壤微生物群落结构对生

境变化的响应显著大于下层土壤（图 3a）。具体来

说，土壤中细菌、真菌、革兰氏阳性菌、革兰氏阴

性菌和放线菌的生物量在上层土壤中均显著降低，

而下层土壤置换后，只有革兰氏阴性菌生物量显著

降低。另外，由于真菌生物量的降低程度大于细菌

生物量降低程度，导致森林土壤两个层次的真菌与

细菌的比值（F/B）均显著降低（图 4a）。而由于革

兰氏阴性菌生物量降低程度大于革兰氏阳性菌生物

量降低程度，因此两个土壤层次的革兰氏阳性菌与

革兰氏阴性菌的比值（G + /G−）均显著升高（图 4c）。
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壤（0 ~ 15 cm）；F2：森林原位下层土壤（15 ~ 30 cm）；FT2：置换到
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下层土壤（15 ~ 30 cm）；CT2：置换到森林的农田下层土壤（15 ~ 30

cm）。

图 2    生境改变对森林和农田土壤不同层次微生物群落结构主
成分分析

Fig.2    Principal  component  analysis  (PCA)  of  microbial
community structure in forest and cropland soils
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农田土壤置换到森林生境后，PCA 结果表明上层土

壤的微生物群落结构无显著变化（图 2）。磷脂脂肪

酸数据分析也发现农田土壤置换到森林生境增加了

上层土壤微生物生物量，但并未呈现显著影响（图 3b）。

PCA 分析发现，森林生境使下层农田土壤微生物群

落结构发生了显著变化（C2vsCT2，MRPP，A = 0.25，

P = 0.04，图 2）。进一步分析发现，生境改变显著

降低下层土壤放线菌生物量和总微生物生物量，但

对其他微生物群落结构无显著影响。另外，生境改

变对于农田上层和下层土壤中的 F/B 和 G + /G−比值均

无显著影响（图 4b，d）。
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注：不同字母表示原位土壤和置换土壤同一土层间显著差异（P < 0.05），“*”（P < 0.05）和“**”（P < 0.01）表示两个土层间显著差异。

图 3    森林（a）和农田（b）土壤置换后上层（0 ~ 15 cm）和下层（15 ~ 30 cm）微生物群落结构变化
Fig.3    The alteration in the microbial community structure at topsoil (0 ~ 15 cm) and subsoil (15 ~ 30 cm ) after soil translocation between

forest  (a) and cropland  (b) ecosystem
 

PCA 数据表明，森林和农田土壤的原位和置换

处理中，两个土壤层次间的微生物群落结构均具有

显 著 差 异 （ F1vsF2， MRPP， A  =  0.60， P =  0.03；

FT1vsFT2， MRPP， A  =  0.63， P =  0.03； C1vsC2，

MRPP，A = 0.56，P = 0.02；CT1vsCT2，MRPP，A =
0.67，P = 0.03，图 2），其中农田原位土壤两个层
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次间微生物群落结构的差异小于农田土壤置换后两

个层次间微生物群落结构的差异（C1vsC2，MRPP，

A=0.56， P =  0.02； CT1vsCT2， MRPP， A  =  0.67，

P = 0.03），说明农田土壤置换到森林生境后增加了

两个层次间的土壤微生物群落结构的差异，这可能

是因为相比于下层土壤，上层土壤对生境改变的响

应快，进而导致土壤层次之间微生物群落结构差异

的增加。进一步对磷脂脂肪酸数据进行分析，结果

表明森林原位上层土壤的 G + /G−显著低于下层土壤，

当森林土壤置换到农田生态系统后，由于上层土壤

中革兰氏阴性细菌的生物量显著降低，因此导致土

壤上层和下层之间的 G + /G−差异由显著转变为不显著

 （图 4c）。森林原位和森林置换到农田的土壤两个

层次间微生物群落结构的差异无显著变化。

 2.3    土壤因子对土壤微生物群落结构的影响

通过冗余分析（RDA）的方法探究土壤因子对

整体土壤微生物群落结构的影响（表 2，图 5）。结

果表明，无论是森林土壤置换到农田生境中还是农

田土壤置换到森林生境中，土壤微生物群落结构变

化均与土壤理化因子显著相关（表 2，图 5）。森林

土壤置换到农田生境后，土壤理化因子分别解释了

上层土壤和下层土壤的 96.5% 和 96.8% 的微生物群

落结构变化（图 5a，b）。其中土壤含水率和速效氮

是生境改变后影响森林上层土壤微生物群落结构变

化的主要因子，分别解释了 50.9%（P = 0.002）和

44.8%（ P =  0.022） 的 土 壤 微 生 物 群 落 结 构 变 化

 （表 2）。进一步对影响土壤微生物群落变化的主要

土壤因子与各微生物群落分类进行相关性分析，结

果表明在上层土壤中，土壤含水率、速效氮与放线

菌、细菌、真菌、革兰氏阳性菌、革兰氏阴性菌呈

显著正相关（图 5a，图 6a）。另外，土壤含水率与

F/B 呈显著正相关，与 G + /G−呈显著负相关（图 6a）。

下层土壤微生物群落结构的变化主要与含水率显著

相关，含水率解释了 38.8%（P = 0.014）的土壤微生

物群落结构变化（表 2），进一步相关性分析结果表

明土壤含水率与放线菌、细菌、真菌、革兰氏阳性

菌、革兰氏阴性菌生物量显著正相关（图 6b）。农

田土壤置换到森林生态系统后，土壤理化因子分别

解释了上层土壤和下层土壤 86.5% 和 94.7% 的土壤

微生物群落结构变化（图 5c，d）。其中含水率是影
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注：不同字母表示在同一土层原位土壤和置换土壤之间显著差异（P < 0.05），“*”（P < 0.05）表示两个土层间显著差异。

图 4    森林和农田土壤置换后上层（0 ~ 15 cm）和下层（15 ~ 30 cm）土壤真菌与细菌的比值（a, b）、革兰氏阳性菌与革兰氏阴性菌比值
 （c, d）

Fig.4    The  ratio  of  fungi  to  bacteria  (a,  b)  and  G + to  G- bacteria   (c,  d)  at  topsoil   (0  ~  15  cm)  and  subsoil   (15  ~  30  cm)  after  soil
translocation between forest and cropland ecosystem
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响上层土壤微生物群落结构变化的主要因子，解释

了该土层 35.6%（P = 0.012）的土壤微生物群落结构

变化（表 2），含水率与革兰氏阴性菌生物量显著正

相关（图 6c）。与下层土壤微生物群落结构变化显

著相关的土壤理化因子是 pH 和可溶性碳，其分别解

释了该土层 38.4%（P = 0.018）和 35.4%（P = 0.03）

的微生物群落变化（表 2），其中 pH 与革兰氏阴性

菌、真菌、F/B 均显著负相关，与放线菌生物量显著

正 相 关 ， 可 溶 性 碳 与 放 线 菌 生 物 量 显 著 负 相 关

 （图 6d）。
  

表 2    森林和农田土壤置换后上层（0 ~ 15 cm）和下层（15 ~ 30 cm）土壤因子与微生物群落结构冗余分析解释度
Table 2    Percentage of variance of edaphic variables in explaining variation in the soil microbial community structure at topsoil (0 ~ 15

cm) and subsoil  (15 ~ 30 cm ) after soil translocation between forest and cropland ecosystem

分组
Group

含水率
Moisture

速效氮
Available nitrogen pH

可溶性碳
Dissolved organic carbon

全碳
Total carbon

全氮
Total nitrogen

解释率(%)
Explains

P值
P value

解释率(%)
Explains

P值
P value

解释率(%)
Explains

P值
P value

解释率(%)
Explains

P值
P value

解释率(%)
Explains

P值
P value

解释率(%)
Explains

P值
P value

森林上层土壤 50.9 0.002 44.8 0.022 16.5 0.286 26 0.09 16.8 0.314 22.7 0.126
森林下层土壤 38.8 0.014 26.3 0.096 27.1 0.082 30.6 0.082 11.1 0.562 9.6 0.682
农田上层土壤 35.6 0.012 13.6 0.456 18.7 0.228 12.3 0.558 17.6 0.202 9.5 0.758
农田下层土壤 27.5 0.09 12.7 0.502 38.4 0.018 35.4 0.03 6.5 0.82 8.8 0.674

  

Moisture

DOC

TC

TN

pH

AN

12:0

14:0
15:0

16:0

18:0

20:0

15:0 DMA 14:0 iso

15:0 Anteiso
15:0 iso

15:1 iso ω6c

16:0 iso

17:0 Anteiso

17:0 iso

17:1 iso ω9c

17:1 ω7c

16:1 ω7c

16:1 ω9c

17:0 cyclo ω7c

18:1 ω5c

18:1 ω7c
19:0 cyclo ω7c

19:1 ω6c

21:1 ω3c

18:1 ω9c

18:2 ω6c

16:1 ω5c

16:0 10-methyl

17:0 10-methyl17:1 ω7c 10-methyl

18:0 10-methyl

F1

F1
F1

F1

FT1

FT1

FT1

FT1

Moisture

DOC

TC

TN

pH

AN

12:0

14:0
15:0

16:0

18:0

20:0

15:0 DMA

14:0 iso

15:0 anteiso

15:0 iso
15:1 iso ω6c

16:0 iso

17:0 anteiso

17:0 iso

17:1 iso ω9c

17:1 ω7c

16:1 ω7c

16:1 ω9c

17:0 cyclo ω7c

18:1 ω5c

18:1 ω7c19:0cyclo ω7c
19:1 ω6c
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注：a：森林上层土壤（0 ~ 15 cm）；b：森林下层土壤（15 ~ 30 cm；c：农田上层土壤（0 ~ 15 cm）；d：农田下层土壤（15 ~ 30 cm）。

图 5    森林和农田土壤置换后上层（0 ~ 15 cm）和下层（15 ~ 30 cm）土壤因子与微生物群落结构冗余分析
Fig.5    RDA  analysis  of  edaphic  factors  and  microbial  community  structure  at  topsoil  (0  ~  15  cm)  and  subsoil  (15  ~  30  cm)  after  soil

translocation between forest and cropland ecosystem 
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注：a：森林上层土壤（0 ~ 15 cm）；b：森林下层土壤（15 ~ 30 cm）；c：农田上层土壤（0 ~ 15 cm）；d：农田下层土壤（15 ~ 30 cm）；F/B：真菌/细菌 ；G +

/G-：革兰氏阳性菌/革兰氏阴性菌。

图 6    森林和农田土壤置换后上层（0 ~ 15 cm）和下层（15 ~ 30 cm）土壤因子与微生物生物量相关性分析
Fig.6    Correlation  analysis  of  edaphic  factors  and  microbial  biomass  at  topsoil  (0  ~  15  cm)  and  subsoil   (15  ~  30  cm)  after  soil

translocation between forest and cropland ecosystem
 

 3    讨论

 3.1    生境改变对上层土壤微生物群落结构的影响

本研究表明，置换到农田生境后的森林上层土

壤中细菌、真菌、革兰氏阳性菌、革兰氏阴性菌及

放线菌生物量显著降低（图 3a），同时研究发现，

对于森林土壤置换到农田生境后，土壤含水率和速

效氮是影响整个土壤微生物群落结构的主要土壤因

子（表 2，图 5a）。我们进一步对土壤因子与各个微

生物分类之间的分析，结果表明土壤含水率，速效

氮与细菌、真菌、革兰氏阳性菌、革兰氏阴性菌、

放线菌生物量呈显著正相关（图 6）。土壤因子分析

发现森林土壤置换到农田生境后，土壤含水率，土

壤速效氮含量显著降低（表 2）。究其原因，除森林

生态系统本身降雨量大于农田生态系统外，森林生

态系统的林冠层和草本层对降水均有一定的截留能

力，而农田生态系统的功能层次结构较为单一，水

分散蒸较快，对降水的截留能力较弱，导致了森林

土壤置换到农田生态系统后含水率下降[30]。加之速效

氮也是水溶性的，所以含水率降低的同时导致速效

氮降低。土壤含水率及速效养分的降低可能抑制了

土壤中细菌、真菌、革兰氏阳性菌、革兰氏阴性菌、

放线菌生物量的增长。研究认为，土壤含水率和速

效养分是影响微生物生物量的重要因素[31−32]。土壤含

水率的降低会抑制土壤微生物的活性，一方面作为

营养成分输入细胞的通道，土壤中水分的降低会导

致通道变薄甚至断裂，水溶性底物的析出沉淀，导

致微生物可利用的养分减少[33−35]；另一方面，微生物

细胞与环境直接接触，当土壤含水率降低时，为维

持细胞内外渗透压，微生物浓缩胞内物质浓度，当

浓缩达到阈值时有机体死亡，为应对这种情况，它

们可能形成不透性的细胞壁，导致它们不能吸收其

他营养物质，影响微生物活性[34]。另外，速效养分也

是微生物生长的主要影响因子，低营养环境下，微

生物会更多的分泌胞外酶去分解底物从而获得所需

的能量和碳源以维持较低的生长，所以生物量较

低[36−37]；而高营养环境下，微生物可直接分解可利用
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底物用于自身生长，而减少胞外酶的分泌[38−39]，进而

更加促进土壤微生物生物量的增加[40]。同时我们的研

究也发现土壤含水率，速效氮与 F/B 呈显著正相关，

与 G + /G−呈显著负相关（图 6）。这可能是因为森林

土壤置换到农田生境后，速效氮与含水率的下降使

得真菌生物量的降低程度大于细菌生物量降低程度

 （图 3a），因此降低了 F/B（图 4a）。由于细菌在

水分受限的条件下反应较敏感，而相对高含水率范

围内，含水率的降低对细菌影响较小[41−43]。同时，研

究发现真菌群落对硝酸盐变化响应较敏感[36]，速效氮

含量的降低会导致真菌生物量降低[37]，这可能是导致

真菌生物量降低程度大于细菌生物量的原因。另外，

森林土壤置换到农田生境后，速效氮与含水率的下

降使得革兰氏阴性菌生物量降低程度大于革兰氏阳

性 菌 生 物 量 降 低 程 度 ， 因 此 显 著 增 高 了 G + /G−

 （图 4c）。一般来说较高的 G + /G−比值意味着所处

的环境有着相对较贫的营养条件[44]。与森林土壤置换

到农田生境对土壤微生物的生物量的影响相比，森

林生态系统环境对农田土壤微生物的生物量的影响

相对较小，这可能是相比于森林土壤微生物而言，

农田土壤微生物对环境的胁迫具有适应性，对生境

改变的响应较弱。农田土壤置换到森林生境后，上

层土壤微生物类群生物量均有上升趋势，但差异不

显著（图 2，图 3b），同样影响土壤微生物群落结

构变化的土壤因子是土壤含水率（表 2，图 5c），主

要原因也是森林和农田生态系统地上植被的功能层

次结构差异。再一次表明土壤含水率与土壤微生物

生物量呈正相关关系，森林生境中水分的蒸发强度

较农田生境弱，因此置换到森林生境的农田土壤的

含水率增加，促进了农田土壤微生物的生物量的增

长，但并未呈现统计学上的显著差异。

 3.2    生境改变对下层土壤微生物群落结构的影响

与置换到农田生境的森林上层土壤微生物相比，

置换到农田的森林下层土壤微生物的变化较小，仅

革 兰 氏 阴 性 细 菌 的 生 物 量 显 著 降 低 。 冗 余 分 析

 （RDA）表明，土壤含水率是影响整个土壤微生物

群落结构的主要土壤因子（表 2，图 5b）。由于土

壤含水率与革兰氏阴性细菌的生物量呈显著正相关

 （图 6b），因此我们认为对于下层土壤中革兰氏阴

性细菌而言，生境改变所引起的土壤含水率的降低

也降低了革兰氏阴性细菌的生物量，进而引起了土

壤微生物群落结构的改变。因为革兰氏阴性细菌对

胁迫环境的响应较为敏感，因此在下层土壤中，生

境的改变先引起了革兰氏阴性细菌的响应，同时，

也导致了 G + /G−的变化。农田土壤置换到森林后，并

未显著影响上层土壤微生物的生物量，却显著降低

下层农田土壤放线菌的生物量，加之细菌，革兰氏

阳性菌及革兰氏阴性菌均呈下降趋势，从而使得土

壤总微生物量降低，导致微生物群落结构发生显著

变化（图 2，图 3b）。RDA 分析发现 pH 和可溶性

碳是影响森林生境中农田下层土壤微生物群落结构

的主要土壤因子（表 2，图 5d）。与农田原位下层

土壤相比，置换到森林生境中的农田下层土壤的可

溶性碳含量显著增高，pH 变化但并不显著，表明农

田下层土壤置换到森林生境后，可溶性碳的增高可

能使得放线菌的生物量降低（图 6d）。虽然目前对

于放线菌的生态分类并不明确，有的研究认为放线

菌对活性碳的响应较为敏感，属于富营养分类[45]，也

有研究认为放线菌生长缓慢，生态行为表现得像寡

营养微生物[46]。而在我们的研究中，由于长期生存在

农田的下层土壤中，我们更偏向的认为农田下层土

壤中的放线菌为寡营养细菌，因此当农田下层土壤

置换到森林生境中，可溶性碳含量的增加降低了放

线菌的生物量。由于土壤微生物群落结构可能不由

单一因素决定，是不同因素共同作用的结果[47−48]，因

此我们猜测土壤微生物对于可溶性碳的利用过程可

能会与 pH 的变化形成双重调控，影响森林生境中农

田下层土壤微生物群落结构的改变。

综上所述（图 7），土壤含水率是影响农林生态

系统生境改变下土壤微生物群落结构的主要土壤因

子。森林土壤置换到农田生境两年后显著降低了森

林上层土壤微生物的生物量，而农田土壤置换到森

林生境两年后对农田上层土壤微生物生物量的影响

并不显著，但却显著降低了下层土壤放线菌的生物

量，加之细菌和革兰氏阳性菌的生物量均呈下降趋

势，进而导致总微生物生物量显著下降。据此，我

们认为“富”气候森林生境中的土壤微生物，经过“贫”

气候农田生境的胁迫后，即使土壤有机碳和养分足

够，也会显著降低上层土壤微生物生物量；而“贫”

气候农田生境中的土壤微生物转置到“富”气候的森

林生境中，其土壤微生物量并未显著增加。

 4    结论

森林和农田生态系统的生境差异使得森林和农
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田土壤微生物的响应策略不同。森林土壤置换到农

田生态系统后，森林上层土壤总微生物量、革兰氏

阴性细菌、革兰氏阳性细菌、真菌及放线菌的生物

量均显著下降。森林生境并未显著增加上层农田土

壤微生物量，但显著降低了下层放线菌生物量和总

微生物生物量。总的来说，土壤含水率是生境改变

后影响土壤微生物群落结构变化的主要土壤因子。

阐明森林和农田生态系统土壤微生物对生态系统生

境变化的响应规律有助于正确评估不同生态系统的

结构与功能及其对环境变化的抵抗潜力。
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图 7    森林和农田土壤置换后上层（0 ~ 15 cm）和下层（15 ~ 30 cm）土壤因子与微生物群落结构变化示意图

Fig.7    A simplified conceptual model to explain the changes of edaphic factor and microbial community structure in the topsoil (0 ~ 15
cm) and subsoil  (15 ~ 30 cm) after soil translocation between forest and cropland ecosystem
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Effects of Ecosystem Habitat Changes on the Response of Microbial
Community Structure

LIN Jia-min1, 2, ZHENG Tian-tian2*, YUAN Hui-lan2, BAO Xue-lian2, MIN Kai-kai2,
JIA Wei-na2, ZHU Xue-feng2, LIANG Chao2

(1. Liaoning University, Shenyang 110036, China; 2. Institute of Applied Ecology, Chinese Academy of Sciences, Shenyang 110016, China)

Abstract:  [Objective] There exists significant differences in soil organic carbon and microbial community structure
between forest and cropland ecosystems. It is possible to clarify the response of soil microbial communities to changes
in  habitat  climate  in  order  to  predict  the  transient  response  of  ecosystems  to  changing  environmental  conditions.
[Method] Soil  translocation experiments were set  up between forest  and cropland ecosystems in the the northern of
China. The study explored the microbial community structure after cropland soil translocated to forest ecosystem and
forest soil translocated to cropland ecosystem for two years using biomarker-phospholipid fatty acids, and analyzed the
edaphic  factors  for  to  investigate  the  relationships  between  the  alteration  of  microbial  community  structure  and
edaphic  factors  under  changed  climate  habitats  in  forest  and  cropland  ecosystems. [Result] ① The  biomass  of  all
microbial groups in the topsoil decreased significantly after the forest soil translocated to the cropland ecosystem (P <
0.05).  Specially,  the  total  microbial  biomass,  bacterial  biomass,  fungal  biomass,  gram-negative  bacterial  biomass,
gram-positive bacterial biomass and actinomycete biomass decreased 28.2%, 27.9%, 44.1%, 39.6%, 18.8% and 19.8%

respectively. In the subsoil, only gram-negative bacterial biomass significantly reduced (P < 0.05). ② For the cropland
soil  translocated  to  the  forest  ecosystem,  general  increased  in  the  biomass  of  all  microbial  groups  at  the  topsoil,
significantly decreased in total microbial and actinomycete biomass at subsoil (P < 0.05). ③The redundancy analysis
showed  that  there  was  a  significant  correlation  between  the  changes  in  soil  microbial  communisty  structure  and
edaphic  factors.  The  contribution  of  soil  moisture  to  microbial  community  structure  was  from  27.5% to  50.9%.
[Conclusion] Overall,  the  effect  of  cropland  environment  on  forest  soil  microorganisms  is  more  stronger  than  the
influence  of  forest  ecosystem  on  cropland  microbial  community  structure.  Soil  moisture  is  the  predominated  to
influence soil microbial community structure.
Key words: Soil translocation; Soil microorganisms; Phospholipid fatty acids; Edaphic factor; Climate change
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