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摘　要：【目的】探讨乡土阔叶人工林与天然次生林土壤细菌群落特征的差异及其调控的土壤环境因子，为优化和改

造现有人工林向近自然林转换的经营策略提供土壤微生物学方面的科学依据。【方法】以红锥（Castanopsis hicklii,
CHP）、火力楠（Michelia macclurei, MLP）和米老排（Mytilaria laosensis, PSF）等 3 个南亚热带典型乡土阔叶人工林

及天然次生林（Primary secondary forest, PSF）为对象，对各林分 0 ~ 20、20 ~ 40 和 40 ~ 60 cm 等 3 个土壤层次的样品

进行高通量测序和土壤理化性质测定，探讨了土壤细菌群落结构、Alpha 多样性、分子生态网络结构对不同林分的响应。

【结果】①天然次生林和乡土阔叶人工林的土壤细菌群落结构差异显著，且天然次生林比乡土阔叶人工林拥有较高的

土壤细菌 Alpha 多样性和网络结构复杂性。②土壤 pH、含水量、NO3
−-N 和速效磷是导致乡土阔叶人工林与天然次生林

土壤细菌群落结构、Alpha 多样性和网络结构复杂性存在差异的主要影响因子。【结论】基于土壤细菌群落结构和多样

性的视角，在保护好现有天然林、天然次生林的同时，提倡营造模仿天然次生林的多阔叶树种混交林，可以提升土壤

细菌多样性和网络结构复杂性，从而促使该地区人工林土壤生态功能得到充分和可持续发展。
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【研究意义】细菌是森林土壤既最丰富又最活

跃的微生物类群[1−2]。不同种类的细菌通过协同、竞

争等相互作用关系在土壤环境中形成高度复杂的生

态网络[3]，共同参与凋落物分解、腐殖质形成和营养

元素循环等多个生态过程[4−5]，在维持森林生态系统

功能和服务方面起着关键作用[6]。因此，探究不同树

种林分中土壤细菌群落结构、多样性和生态网络结

构等特征差异及其潜在驱动力，可有的放矢地经营

现有人工林，为高质量森林的培育与管理提供新的

思路。【前人研究进展】我国亚热带地区因水热资

源丰富，是进行造林与再造林的优先发展区域；将

人工林从针叶树种转变为高价值乡土阔叶树种是当

前该地区人工林经营的发展趋势[7]。相比针叶人工林，

尽管乡土阔叶人工林可以很好地实现经济效益与增

加物种多样性、保持土壤肥力等生态效益的有机统

一[8]，但仍面临着树种单一、结构简单等问题。为实

现人工林多目标经营，将树种单一的纯林改造成以

乡土阔叶树种为主的多树种混交林逐渐被应用于人

工林可持续经营实践中[9]。由于该经营模式强调使人

工林达到接近天然林的状态，因此，人工林和天然

次生林之间的相异性是引导人工林向近自然林转变

过程中值得关注的科学问题。国内外学者已经对此

展开了诸多研究：例如 Su 等[10] 研究发现，与天然次

生林相比，人工林灌木物种多样性较低，而草本层

和苔藓植物物种多样性较高；Yuan 等[11] 对天然次生

林与马尾松人工林土壤有机碳储量及组分的比较研

究揭示，在亚热带地区，天然次生林更适合有机碳

固存和土壤碳汇；Wu 等[12] 通过磷脂脂肪酸分析法

测定天然次生林和 2 种人工林土壤微生物群落的多

样性，结果表明天然次生林比人工林具有更高的土
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壤微生物生物量和物种丰富度。【本研究切入点】

由于微生物检测技术的限制，早期针对人工林和天

然次生林差异的比较研究多集中在植被群落和土壤

养分特征方面。即使涉及到土壤微生物群落，大部

分研究也只停留在人工林和天然次生林土壤微生物

量和微生物大类群层次。总之，当前有关我国亚热

带地区乡土阔叶人工林与天然次生林土壤细菌群落

结构、Alpha 多样性和分子生态网络结构的相异性研

究还相对缺乏。【拟解决的问题】本研究以我国南

亚热带地区典型乡土阔叶树种红锥（Castanopsis
hicklii, CHP）、火力楠（Michelia macclurei, MMP）、

米老排（Mytilaria laosensis, MLP）等人工纯林和天

然次生林（Primary secondary forest, PSF）为研究对

象，依据各林分 0 ~ 20、20 ~ 40 和 40 ~ 60 cm 等 3
个土壤层次的细菌高通量测序数据，阐明乡土阔叶

人工林和天然次生林土壤细菌群落结构和多样性的

差异及其调控的土壤环境因子，以期深化对南亚热

带地区乡土阔叶人工林与天然次生林土壤细菌群落

特征变化规律的理解，并从土壤细菌群落结构和多

样性视角对优化和改造现有人工林向近自然林转换

的经营策略提供科学依据。 

1    材料与方法
 

1.1    研究区概况

研究地点中国林业科学研究院热带林业实验中

心位于广西壮族自治区凭祥市（106°50′ E，22°10′
N），是我国南方树种最多、规模最大的乡土珍优阔

叶树人工林试验示范区。该地区位于南亚热带季风

气候区，受海洋影响大，具有冬温夏热、降水充沛、

季风发达等特点。年均气温 20.5 ~ 21.7℃，年平均降

雨量 1200 ~ 1500 mm，雨热同期，多发生在每年 4
月至 9 月。地貌以低山丘陵为主，土壤为花岗岩发

育的山地红壤，土层厚度在 80 cm 以上；地带性植

被属亚热带常绿阔叶林[13]。

2017 年 2 月，在研究地区内对立地条件与经营

措施相似的红锥、火力楠、米老排等人工纯林以及

天然次生林进行土壤取样（表 1）。3 个乡土阔叶人

工林的初始密度为 2500 株 hm–2，且均是在杉木林采

伐迹地上种植，而杉木林是 20 世纪 50 年代在天然

阔叶林采伐迹地上种植的。红锥林于 1983 年种植，

并经过了 3 次间伐（间伐强度均为 30%）而形成复

层林；火力楠林和米老排林均是 1981 年种植，并经

历了 2 次间伐（间伐强度约为 30%）。天然次生林

是 20 世纪 50 年代采伐天然阔叶林后弃荒形成，现

林分完全由阔叶树种组成，其主要树种为鸭脚木

 （Schefflera minutistellata）、灰毛浆果楝（Cipadessa
cinerascens）和青果榕（Ficus variegata）等。 

1.2    样地设置与样品采集

至少间隔 20 m 设置一块 20 m × 20 m 的样地进

行采样，每个林分共三块样地。为使数据均匀准确，

沿对角线在每块样地内随机选择 3 个取样点，用土

钻（内径 5.0 cm）采集 0 ~ 20、20 ~ 40 和 40 ~ 60
cm 等 3 个土壤层次的土样。将同层土样充分混合均

匀，无菌密封保存于采样袋中并做好标记后放置在

生物冰袋中进行冷藏以便运回实验室。4 个研究林分

共计 36 个混合土样。在实验室剔除杂质并研磨过 2
mm 筛后，所有土样分为三份：一份 4℃ 保鲜用于测

定土壤硝态氮和铵态氮含量；一份经室内自然风干

后过 0.25 mm 筛，用于测定其他土壤理化性质；一

份−80℃ 冷冻保存用于提取土壤 DNA。
 
 

表 1    林分概况

Table 1    General information of the studied stands
林分类型

Stand type
海拔（m）

Altitude
坡度（°）

Slope
坡向

Aspect
胸径（cm）

Diameter at breast height
树高（m）

Tree height
密度（tree hm–2）

Density

CHP 530 30 南
主林层24.7
次林层10.2

主林层18.8
次林层8.5

主林层340
次林层612

MMP 550 35 东北 17.4 18.0 1225
MLP 550 30 东北 19.2 19.7 1208
PSF 288 28 东南 14.4 8.9 2042

　　注：CHP，红锥林；MMP，火力楠林；MLP，米老排林；PSF，天然次生林。下同。
 
 

1.3    土壤理化性质测定

本研究测定的土壤理化性质指标及其具体测定

方法如表 2 所示。 

1.4    高通量测序

选择 PowerSoil® DNA Isolation Kit 试剂盒（Mo

Bio Laboratories Inc., Carlsbad, CA, USA）进行土壤

DNA 抽提。利用 1.2% 琼脂糖凝胶电泳判断 DNA 的

质量是否能用于制备 miseq 文库，其中 DNA 的浓度

和纯度由紫外微量分光光度计（Thermo Nano Drop
2000）进行测定。基于土壤细菌 16S rRNA 的 V4 ~
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V5 区基因片段，采用两步 PCR 扩增法对其进行扩

增。经 2% 琼脂糖凝胶电泳鉴定其质量并根据美国

AXYGEN 公司的 AxyPrepDNA 凝胶回收试剂盒说明

书进行产物纯化后，采用 FTC-3000TM real-time PCR
仪进行定量。定量后进行均一化混匀，文库制备结

束。两次 PCR 扩增的反应体系和条件见彭雯等[16]，

使用的特异引物为 515F 与 926R[17]。高通量测序工

作委托上海微基生物科技有限公司 Illumina Miseq
2x300 bp 完成。

根据 barcode 信息区分和统计每个样本的有效序

列后，采用 Trimmomatic 软件和 FLASH 软件进行序

列质控和拼接。通过设置参数 maxambig  =  0，
maxhomop  =  8，minlength  =  200，maxlength  =  580
对质控和拼接后的序列进行优化。根据 97% 的相似

度水平，对所有优化序列进行 OTU 聚类。然后通过

与 Silva（Release123，http://www.arb-silva.de）数据

库进行比对，在置信度阈值为 0.8 的水平下获得每

个 OTU 代表序列的物种分类信息。上述操作在

mothur（classify.seqs）软件和USEARCH 软件中进行。 

1.5    数据处理与分析

为了探究土壤细菌群落之间的潜在联系，根据

高通量测序得到的 OTU 丰度和物种注释信息表，在

R 4.2.2 软件上构建土壤微生物网络。首先，通过

 “Hmisc”和“igraph”包，选择在所有样本中平均相对

丰度 > 0.1% 的 OTU 进行 Spearman 相关性矩阵分析；

其次，选择相关系数 r > |0.9|且显著性 P < 0.05 的数

值构建各林分的土壤细菌生态网络，并在 Gephi
0.9.2 软件中进行生态网络的可视化；最后，参照

Ma 等 [18] 所用的子网络构建方法，通过 R 包 igraph
里的函数“subgraph（ ）”，根据各样本中所包含的

OTU 以及 OTU 间的关系，从所构建的生态网络中

分别提取各样本的子网络，并计算其对应的拓扑参

数（节点数、边数和平均连接度）来表征网络的规

模和复杂程度[19−21]。

使用R 4.2.2 软件中的 vegan 包函数“rrarefy（ ）”，

根据各样本 OTU 序列数之和，按最小序列数进行抽

平；而后又通过 vegan 包中的“estimateR（  ）”和

 “diversity（ ）”函数计算观测种数（OTU 数）、群

落丰富度指数（Ace 指数） [22] 和群落多样性指数

 （Shannon 指数） [23] 来表征土壤样品的细菌群落

Alpha 多样性。利用双因素方差分析（Two-way
ANOVA）检验不同林分类型不同土层的土壤理化性

质、细菌多样性指数和生态网络拓扑参数的差异，

并用 Duncan 法进行多重比较，以上分析在 SPSS
27.0 软件（IBM SPSS Inc., Chicago, IL, USA）中进

行。基于 Bray-Curtis 距离的主坐标分析（PCoA），

并采用置换多元方差分析（PERMANOVA）检测不

同林分土壤样品细菌群落结构的差异，进而利用

Mantel 检验探讨土壤环境因子与细菌群落结构的关

系；上述计算分别由 R  4.2.2 软件 vegan 包中

 “vegdist（ ）”函数和“adonis（ ）”函数（999 次置

换检验），以及 linkET 包中“mantel_test（ ）”函数

完成。使用 Pearson 相关分析分别探究土壤细菌

Alpha 多样性、网络拓扑参数与土壤环境因子的关系。 

2    结果与分析
 

2.1    乡土阔叶人工林与天然次生林土壤理化性质的

差异

双因素方差分析结果可知（表 3），林分类型极

显著影响了土壤含水量、pH、总氮、硝态氮和速效

磷（P < 0.01）；土层深度对土壤有机碳、总氮、硝

态氮和速效磷均影响极显著（P < 0.01），而对碳氮

比影响显著（P < 0.05）；林型与土层交互作用仅对

土壤速效磷含量影响极显著（P < 0.01）。由表 3 可

知，在表层土壤（0 ~ 20 cm），是天然次生林土壤

 

表 2    土壤理化性质的测定方法

Table 2    The determination method of soil physicochemical properties
指标

Indicator
测定方法

Test method
Soil water content （SWC） 烘干法[14]

pH 水土之比为2.5∶1的电位法 （Prtavo 907 MULTI pH，德国）[14]

Soil organic carbon （SOC） 重铬酸钾法[14]

Total nitrogen （TN） 浓硫酸－高氯酸消解后全自动化学元素分析仪（SmartChem200，法国）[14]

Total phosphorus （TP） 氢氧化钠碱熔－钼锑抗比色法[15]

NO3
−-N 硫酸钙浸提法的全自动化学元素分析仪（SmartChem200，法国）[14]

NH4
 + -N 碱扩散法的全自动化学元素分析仪（SmartChem200，法国）[14]

Available phosphorus （AP） 双酸浸提法的全自动化学元素分析仪（SmartChem200，法国）[15]

C/N 由SOC与TN的比值计算得出

　　注：SWC，含水量；SOC，有机碳；TN，总氮；TP，总磷；NO3
−-N，硝态氮；NH4

 + -N，铵态氮；AP，速效磷；C/N：碳氮比。下同。
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pH 和速效磷显著高于 3 个乡土阔叶人工林，而其土

壤含水量则显著低于乡土阔叶人工林；天然次生林

土壤总氮、硝态氮分别显著低于火力楠林及显著高

于红锥林（P < 0.05）。在中层土壤（20 ~ 40 cm），

是天然次生林土壤 pH 显著高于乡土阔叶人工林，土

壤含水量显著低于乡土阔叶人工林，而其土壤硝态

氮则分别显著高于红锥林及显著低于火力楠林（P <
0.05）；土壤速效磷表现为 4 个林分间均差异不显著。

在底层土壤（40 ~ 60 cm），是天然次生林土壤 pH
显著高于乡土阔叶人工林；天然次生林土壤含水量

显著低于米老排和火力楠林，而其土壤硝态氮、速

效磷则分别显著高于红锥林以及显著高于米老排林

和红锥林（P < 0.05）；土壤总氮表现为 4 个林分间

均差异不显著。除土壤碳氮比外，4 个林分的其他 4
个土壤指标（有机碳、总氮、硝态氮和速效磷）均

随土层深度的增加而呈下降趋势（表 3）。

 
 

表 3    不同林分不同土层土壤理化性质的方差分析（平均值 ± 标准差，n=3）
Table 3    Variance of soil physicochemical properties among different soil layers in different stands （Mean ± SD, n = 3）

林分类型

Stand type
土层

Soil layer

含水量

SWC
 （%）

pH
有机碳

SOC
 （g kg–1）

总氮

TN
 （g kg–1）

总磷

TP
 （g kg–1）

硝态氮

NO3
−-N

 （mg kg–1）

铵态氮

NH4
 + -N

 （mg kg–1）

速效磷

AP
 （mg kg–1）

碳氮比

C/N

CHP

0 ~ 20 cm

20.73 ± 0.31 Ba 3.91 ± 0.17 Bb 21.92 ± 1.92 Aa 1.53 ± 0.59 ABa 0.97 ± 0.04 Aa 2.66 ± 0.16 Ba 12.49 ± 0.08 Aa 32.81 ± 5.44 Ba 15.75 ± 5.73 ABa
MMP 23.97 ± 0.28 ABa 3.88 ± 0.02 Ba 20.83 ± 2.32 Aa 2.36 ± 0.32 Aa 1.65 ± 0.14 Aa 3.52 ± 2.08 ABa 12.52 ± 0.23 Aa 41.41 ± 8.04 Ba 8.96 ± 1.79 Ba
MLP 27.74 ± 1.73 Aa 4.03 ± 0.12 Ba 25.64 ± 4.19 Aa 1.97 ± 0.18 ABa 1.38 ± 0.9 Aa 4.1 ± 1.14 ABa 12.2 ± 0.36 Ab 31.03 ± 7.9 Ba 13.22 ± 3.29 ABb
PSF 15.01 ± 4.24 Ca 4.58 ± 0.27 Aa 22.99 ± 2.83 Aa 1.35 ± 0.49 Ba 1.3 ± 0.34 Aa 5.88 ± 1.13 Aa 12.4 ± 0.42 Aa 65.7 ± 9.49 Aa 18.44 ± 5.94 Aa
CHP

20 ~ 40 cm

19.14 ± 1.44 Ca 4.09 ± 0.09 Bab 16.15 ± 1.86 Ab 0.8 ± 0.08 Bb 1.15 ± 0.48 Aa 1.41 ± 0.18 Bb 12.64 ± 0.26 Aa 19.61 ± 6.9 Ab 20.5 ± 4.48 Aa
MMP 23.15 ± 0.11 Bb 3.93 ± 0.05 Ba 16.64 ± 3.42 Aab 1.45 ± 0.13 Ab 1.08 ± 0.16 Aa 2.87 ± 0.68 Aa 12.35 ± 0.57 Aa 24.97 ± 4.06 Ab 11.59 ± 2.96 Ba
MLP 24.99 ± 1.08 Aab 4.08 ± 0.07 Ba 16.88 ± 5.3 Aab 1.03 ± 0.2 Bb 0.96 ± 0.05 Aa 2.02 ± 0.55 ABb 12.39 ± 0.21 Aab 22.75 ± 6.77 Aab 16.63 ± 5.37 ABab
PSF 17.28 ± 0.71 Da 4.48 ± 0.13 Aa 16.59 ± 2.27 Ab 1 ± 0.26 Ba 1.02 ± 0.24 Aa 3.08 ± 0.73 Ab 12.58 ± 0.14 Aa 28.81 ± 3.11 Ab 16.94 ± 2.62 ABa
CHP

40 ~ 60 cm

18.89 ± 1.49 Ba 4.19 ± 0.04 Ba 11.32 ± 2.13 Ac 0.54 ± 0.23 Ab 1.7 ± 0.86 Aa 1.03 ± 0.23 Cc 12.65 ± 0.35 Aa 14.79 ± 4.31 BCb 23.62 ± 9.13 Aa
MMP 22.59 ± 0.33 Ac 3.97 ± 0.09 Ca 13.13 ± 3.97 Ab 0.8 ± 0.25 Ac 1.54 ± 1.09 Aa 1.7 ± 0.22 Aa 12.5 ± 0.33 Aa 19.27 ± 2.48 ABb 17.79 ± 8.67 Aa
MLP 23.02 ± 2.56 Ab 4.21 ± 0.12 Ba 13.94 ± 4.37 Ab 0.65 ± 0.14 Ac 0.96 ± 0.44 Aa 1.27 ± 0.12 BCb 12.82 ± 0.23 Aa 10.85 ± 1.62 Cb 21.28 ± 2.42 Aa
PSF 17.52 ± 0.82 Ba 4.47 ± 0.11 Aa 12.74 ± 1.18 Ab 0.72 ± 0.21 Aa 1.57 ± 1.08 Aa 1.42 ± 0.21 ABc 13.14 ± 1.03 Aa 23.91 ± 0.61 Ab 19.26 ± 7.39 Aa

双因素方差分析

林分 ** ** ns ** ns ** ns ** ns
土层 ns ns ** ** ns ** ns ** *

林分 × 土层 ns ns ns ns ns ns ns ** ns
　　注：CHP，红锥林；MMP，火力楠林；MLP，米老排林；PSF，天然次生林。相同土层不同林分间和相同林分不同土层间差异显著分别由不同大、小写字母表示（P < 0.05）。

ns 表示 P ≥ 0.05，*表示 P < 0.05，**表示 P < 0.01。
 
 

2.2    乡土阔叶人工林与天然次生林土壤细菌群落结

构的比较

PCoA 结果表明（图 1），前两个排序轴共解释

了土壤细菌群落结构差异的 39.22%（第一、第二排

序轴贡献度分别为 24.98% 和 14.24%）。其中，红

锥林、火力楠林和米老排林的土壤样品细菌群落多

在 PCoA1 轴的负半轴上分布，而天然次生林的土壤

样品细菌群落均在 PCoA1 轴的正半轴上分布，即乡

土阔叶人工林与天然次生林的土壤样品细菌群落沿

PCoA1 轴明显分离。PERMANOVA 分析进一步表

明，虽然不同土层间土壤细菌群落结构具有显著差

异（FPseudo = 1.779，P = 0.016），但是不同林分间群

落结构差异的显著性更强且对群落结构差异的解释

度更高（FPseudo = 6.645，P = 0.001）。可见，与土层

深度相比，林分类型是解释土壤细菌群落结构变化

的主要因素。

此外，土壤理化性质与细菌群落结构的 Mantel
分析发现（图 2），pH（mantel’s r =  0.515，P =

0.001）和 SWC（mantel’s r = 0.276，P = 0.008）为

显著影响土壤细菌群落结构的土壤理化性质因子。 

2.3    乡土阔叶人工林与天然次生林土壤细菌群落多

样性的变化

双因素方差分析表明，林分类型和土层深度均

显著影响了观测种数、Ace 指数和 Shannon 指数（P <
0.05），而两者的交互作用对 3 个指数无显著影响

 （P > 0.05）。由图 3 可得，在 0 ~ 20 cm 土层，土

壤细菌的观测种数、Ace 指数和 Shannon 指数均是

天然次生林显著高于乡土阔叶人工林（P < 0.05）。

在 20 ~ 40 cm 土层，观测种数和 Ace 指数为天然次

生林显著高于红锥林和米老排林，Shannon 指数则

是 4 个林分间均差异不显著。在 40 ~ 60 cm 土层，

土壤细菌群落的 3 个多样性指数表现为 4 个林分间

差异不显著（P > 0.05）。总之，与乡土阔叶人工林

相比，天然次生林土壤细菌的 3 个多样性指数较高。

此外，除火力楠林的 3 个多样性指数均随土层加深

呈先上升后下降的趋势外，其他林分的多样性指数
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均随土层深度增加而呈下降趋势。

Pearson 相关性分析结果表明（图 4），观测种

数、Ace 指数和 Shannon 指数都与 SOC、NO3
−-N 和

AP 呈显著正相关。此外，Ace 指数还与 TN 呈显著

正相关（P < 0.05）。 

2.4    乡土阔叶人工林与天然次生林土壤细菌群落分

子生态网络结构的差别

不同林分的土壤细菌群落网络表现出不同的共

现模式（图 5），所构建的生态网络的节点度分布符

合幂律分布（R2 均在 0.85 以上），即大部分 OTU
具有少量的连接数，而极个别的 OTU 具有非常多的

连接数。4 个林分的土壤细菌分子生态网络的小世界

系数 σ 均大于 1，说明与对应的随机网络相比，本研

究所构建的生态网络具有较高的平均聚类系数和较

短的平均路径长度，具有“小世界”网络的拓扑特征，

可以进行后续的分析。
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注：CHP，红锥林；MMP，火力楠林；MLP，米老排林；PSF，天然次生林。

图 1    不同林分土壤细菌群落结构基于 Bray-Curtis 距离的主坐标分析（PCoA）

Fig.1    Principal coordinate analysis of soil bacterial community structure in different stands based on Bray-Curtis distance (PCoA)
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图 2    土壤环境因子与细菌群落结构的 Mantel 分析

Fig.2    Mantel analysis of soil environmental factors and bacterial community structure
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图 3    不同林分不同土层细菌群落多样性（a ~ c）及网络拓扑参数（d ~ f）的差异比较

Fig.3    Comparison of bacterial community diversity （a ~ c） and network topological parameters （d ~ f） among different soil layers
in different stands
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图 4    土壤细菌多样性、网络拓扑参数与土壤环境因子的 Pearson 相关分析

Fig.4    Pearson correlation analysis of Alpha diversity and network topological parameters of soil bacteria with soil environmental factors
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方差分析分析结果表明（图 3），在表层（0 ~
20 cm）和中层（20 ~ 40 cm），天然次生林的节点

数、边数和平均连接度均显著高于乡土阔叶人工林

 （P < 0.05）；而在底层（40 ~ 60 cm），节点数、

边数和平均连接度虽然表现为 4 个林分间差异不显

著，但天然次生林的节点数、边数和平均连接度仍

明显高于乡土阔叶人工林。因而就整个土壤剖面而

言，天然次生林土壤细菌分子生态网络的复杂性均

明显高于乡土阔叶人工林，即天然次生林的土壤细

菌网络规模更大，物种间的关系更加复杂。除火力

楠林外，其他 3 个林分土壤细菌的网络复杂性均随

土层加深而下降。Pearson 相关性分析发现（图 4），

4 个研究林分土壤细菌群落分子生态网络的节点数、

边数和平均连接度与土壤含水量呈显著负相关，而

与土壤 pH、NO3
−-N 和速效磷显著正相关关系（P <

0.05）。 

3    讨论
 

3.1    不同林分类型对土壤细菌群落结构的影响

在森林生态系统中，土壤细菌群落结构与树木

种类密切相关[24]。树种可以通过凋落物的数量和质

量以及根系分泌物的化学特性等影响土壤细菌群落

可利用的资源，来驱动土壤微生物群落结构的变

化[25−26]。Qiu 等[27] 对华北方干生态修复区不同造林方

式（灌木林、针叶林、阔叶林和针阔混交林）土壤

细菌群落研究发现，土壤 pH 是解释造林后土壤细菌

群落结构变化的最佳指标；Song 等[28] 对大兴安岭不

同森林类型土壤细菌群落研究发现，土壤 pH 可以很

好地解释土壤细菌群落结构的变化。土壤 pH 普遍地

被认为是土壤细菌群落结构的关键驱动力，其原因
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注：σ 表示网络的小世界系数；a、b、c、d 分别表示红锥林（CHP）、火力楠林（MMP）、米老排林（MLP）和天然次生林（PSF）的共现网络。

图 5    不同林分土壤细菌群落的共现网络

Fig.5    Co-occurrence patterns of soil bacterial communities in different stands
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可能在于土壤细菌的生长和繁殖会受到 pH 的限制[29]，

而不同种类的细菌都有一个最适 pH 值，pH 值的微

小变化都可能对不同的细菌类群产生影响[30]。同时，

土壤 pH 还可以通过调控土壤细菌对土壤营养物质的

利用效率或细菌群落间的相互作用关系等[31]，从而

影响土壤细菌群落结构的变化[32−33]。因此，本研究发

现天然次生林土壤细菌群落结构迥异于乡土阔叶人

工林，主要是因为天然次生林各土层的 pH 均显著高

于乡土阔叶人工林。此外，本研究还发现土壤含水

量同样与森林土壤细菌群落结构显著相关。Qu 等[34]

对尾巨桉（Eucalyptus urophylla × E. grandis）、赤

桉（E. camaldulensis）和粗皮桉（E. pellita）等不同

树种的桉树人工林土壤细菌群落结构研究发现，土

壤含水量对土壤细菌群落结构有着显著影响；Wang
等[35] 揭示土壤含水量是影响常绿阔叶林、桉树纯林

和桉阔混交林土壤细菌群落结构差异的主要环境因

子之一。显然，本研究结果与已有研究结论一致。 

3.2    不同林分类型对土壤细菌 Alpha多样性的影响

微生物类群在底物偏好和养分获取策略上存在

差异[36]，这使得树种介导的土壤养分的变化在很大

程度上可以决定森林土壤微生物群落的多样性[37−38]。

一般来说，与单一树种人工林相比，多树种混交的

天然次生林拥有较高的凋落物产量和质量[39]；当凋

落物分解后，天然次生林的土壤养分含量会更高，

可以满足土壤细菌正常生长和代谢活动的需要，从

而支持更多样化的细菌群落[40−41]。本研究发现，土

壤 NO3
−-N 和速效磷是导致天然次生林土壤细菌多样

性高于乡土树种人工林的主要因素。土壤氮素是土

壤细菌重要的能量和营养来源，而作为土壤中氮素

的有效成分之一，NO3
−-N 的丰缺程度能有效表征土

壤氮素的供应状况。已有大量研究发现，细菌群落

多样性的变化受到 NO3
−-N 的显著影响。如 Liu 等[42]

研究了黄土高原退耕还林后不同树种造林对土壤细

菌群落的影响，发现土壤细菌多样性与硝态氮含量

密切相关；梁艳等[43] 发现 NO3
−-N 在不同林分上的差

异可以解释红锥林土壤细菌群落结构显著区别于马

尾松林和混交林。磷作为构成核酸、ATP 和细胞膜

磷脂等生命物质的关键组分，也是土壤细菌生命活

动中不可缺少的元素[44]。然而亚热带森林以酸性红

壤为主，大部分磷很容易被铁和铝的氧化物固定，

使得土壤中的速效磷含量极低[45]，从而导致土壤细

菌繁殖受到速效磷的限制，这可能解释了我们发现

的土壤细菌多样性与土壤速效磷呈显著正相关的现象。 

3.3    不同林分类型对土壤细菌分子生态网络结构的

影响

土壤细菌种类繁多，通过各种相互作用关系如

合作、竞争或拮抗等形成生态网络，其网络复杂性

的变化与生态系统的功能和服务密切相关[6]。研究不

同细菌类群间的相互作用关系对于预测生态系统功

能具有重要意义[3]。Pearson 相关分析表明，本研究

林分土壤细菌生态网络节点数、边数和平均连接度

均与土壤 NO3
−-N、速效磷显著正相关（P < 0.05），

而天然次生林的土壤硝态氮和速效磷均高于乡土阔

叶人工林，可见在氮、磷等养分含量更高的土壤中，

土壤细菌网络的规模更大，物种间的相互作用关系

更加复杂。Xue 等[46] 研究发现集约化的森林人工林

管理措施会引起土壤养分的改变，从而导致土壤细

菌生态网络的复杂性呈下降趋势；Guo 等[21] 揭示土

壤肥力的增加创造了更多的资源生态位，支持微生

物群落之间大量的密切相互作用，从而导致土壤微

生物群落网络更加紧密与复杂；Hu 等[47] 研究表明在

热带低地雨林次生演替过程中，土壤细菌群落的网

络复杂性随着雨林土壤养分含量的增加而增加。上

述研究均说明了资源的可用性是生态网络结构的重

要驱动因素，这与本文研究结果表现出相似性。此

外，我们还发现本研究林分土壤细菌分子生态网络

的复杂性与土壤含水量呈显著负相关，这可能是因

为较低的土壤含水量会限制养分的扩散[48]，从而减

少了养分的空间有效性。土壤养分较低的空间有效

性会促使细菌需要通过竞争或合作的方式争取资源，

由此增加了细菌间的联系，使得网络更为复杂。而

土壤 pH 对土壤细菌利用资源的影响[49]，也解释了我

们发现的土壤细菌网络复杂性同样与其密切相关的

现象。

森林经营与管理的总体目标是维持生态系统功

能和服务，而土壤微生物群落多样性及微生物间复

杂互作关系对驱动生态系统多功能性具有关键作

用[6]。探讨土壤细菌群落结构、Alpha 多样性和分子

生态网络结构对天然次生林和乡土阔叶人工林的响

应，可以为亚热带人工林近自然化改造来提升地下

生物多样性和生态系统功能的森林经营与管理策略

提供一定的科学依据。此外，Shi 等[50] 研究揭示天然

林恢复在促进生态系统多功能性方面发挥着关键作

用，其中细菌多样性对此的贡献最大；Wang 等[51] 研

究发现与人工造林相比，天然恢复条件下较高的网

络复杂性对维持由土壤细菌调节的生态系统功能具
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有较强的正向影响。上述研究均说明了拥有较高的

土壤细菌多样性和网络复杂性的天然次生林对于支

持生态系统功能和服务的重要性。因此，为实现我

国森林质量的精准提升，除了对现有人工林进行近

自然化改造，还应加强对包括次生林在内的物种丰

富的天然林的保护和生态恢复。 

4    结论

林分类型显著影响土壤细菌群落结构、Alpha 多

样性和分子生态网络结构。物种丰富的天然次生林

比物种贫乏的乡土阔叶人工纯林表现出更高的土壤

细菌 Alpha 多样性和网络复杂性。土壤细菌群落在

不同林分间的差异主要是由土壤 pH、土壤含水量、

NO3
−-N 和速效磷引起的。综上，基于土壤细菌群落

结构和多样性的视角，在保护好现有天然林、天然

次生林的同时，可以根据天然次生林的特点对现有

人工林进行优化和改造，使其导向多阔叶树种混交

林，以提高该地区人工林生态系统功能。而未来的

研究可以探索不同林分类型土壤真菌群落结构和多

样性的变化，以期更全面、深入地了解亚热带地区

土壤微生物群落对不同林分的响应。
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Dissimilarity of Soil Bacterial Community Structure and Diversity
between Typical Native Broadleaf Plantation and Primary Secondary

Forest in South Subtropical China

LIANG Ze-li, QIN Jia-qi, HE Jiang, LIU Han-ying, WANG Ting, QIN Lin*

(College of Forestry, Guangxi University, Guangxi Key Laboratory of Forest Ecology and Conservation, Nanning 530004, China)

Abstract:  [Objective] Differences in soil bacterial community characteristics between native broadleaf plantation and primary secondary
forest  and  their  regulatory  soil  environmental  factors  were  studied  in  order  to  provide  a  scientific  basis  of  soil  microbiology  for  the
management  strategy  to  optimize  and  transform  existing  plantations  into  near-natural  forests. [Method]  Three  native  broadleaf
plantations (Castanopsis hicklii, Michelia macclurei and Mytilaria laosensis) and primary secondary forest in the south subtropical China
were selected as the objects. High-throughput sequencing and soil physicochemical properties were performed on soil samples from 0 -
20 cm, 20 - 40 cm and 40 - 60 cm of each stand, and the responses of soil bacterial community structure, Alpha diversity and molecular
ecological  network  structure  to  different  stands  were  investigated. [Result] ① Soil  bacterial  community  structure  was  significantly
different between primary secondary forest and native broadleaf plantation, and primary secondary forest had higher soil bacterial Alpha
diversity and  network  structure  complexity  than  native  broadleaf  plantation.  ② The  main  factors  affecting  soil  bacterial  community
structure, Alpha diversity and network structure complexity between native broadleaf plantation and primary secondary forest were soil
pH,  water  content,  NO3

−-N  and  available  phosphorus. [Conclusion]  From  the  perspective  of  soil  bacterial  community  structure  and
diversity, While protecting existing primary forests and primary secondary forests, advocating the construction of mixed plantations with
multiple  broadleaf  species  imitating  primary  secondary  forest  can  enhance  soil  bacterial  diversity  and  network  structure  complexity,
which will promote the sustainable development of the ecological functions of the artificial forests in the region.
Key words: Soil  microorganism; Forest  management; Native  tree  species; Illumina  high-throughput  sequencing; Molecular  ecological

network analysis
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