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摘要:通过凋落物袋 +小盆模拟试验研究，分两个时期( 分解 5 个月和 18 个月) 比较了外来种湿地松与本地种马尾松的凋落物

对土壤微生物群落结构( 磷脂脂肪酸) 和功能( 碳代谢) 的影响，结果表明: ( 1) 外来种湿地松凋落物的C∶ N高于本地种马尾松;

( 2) 两个时期，湿地松凋落物处理土壤细菌和放线菌的磷脂脂肪酸含量均低于马尾松，18 个月时湿地松凋落物处理土壤真菌含

量和群落真菌 /细菌显著高于马尾松处理; ( 3) 湿地松凋落物影响下土壤微生物群落功能多样性显著低于马尾松; ( 4) 土壤微生

物群落的结构显著影响微生物的活性和功能多样性:土壤微生物群落碳源代谢的强度、多样性及丰富度与细菌磷脂脂肪酸含量

呈极显著正相关，细菌特征脂肪酸 14∶ 0、15∶ 0、a15∶ 0、i16∶ 0、16∶ 1ω7c、a17∶ 0和 cy19∶ 0的含量显著影响土壤微生物群落碳代谢功

能。上述结果表明:与本地种马尾松相比，引进种湿地松的凋落物显著改变了土壤微生物群落结构，降低了微生物群落的功能。
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Abstract: Litters are the important component of forest ecosystem and play a key role in plant growth and ecosystem nutrient

cycle． Soil microbial communities，as one of the driving factors of forest litter decomposition，can significantly influenced by

forest litter composition． Understanding the responses of soil microbial communities to litters is of great significance to

evaluate the influence of exotic species． We designed a simulation experiment with flowerpots to determine the impacts of

exotic slash pine ( Pinus elliottii) litter on the structure and function of soil microbial communities in comparison with the

native masson pine ( Pinus massoniana) litter at the Ecological Benefit Monitoring Station of the Yangtze River Protection

Forest，which is located in Hengyang County of southern Hunan Province． The structure and function of soil microbial

communities were determined by PLFA ( phospholipid fatty acids ) and BIOLOG ( single carbon metabolism ) methods，

respectively at two stages ( decomposition for 5 months and 18 months) ． The results showed that: ( 1) the initial carbon-

nitrogen ratio of slash pine litters was significantly higher than that of native species masson pine． ( 2) Phospholipid fatty

acids concentrations of soil bacteria and actinomyces under the slash pine litter treatment was significantly lower than those

under masson pine litter treatment at the two stages． And at the latter stage ( decomposition for 18 months ) ，the

phospholipid fatty acids concentration of fungi and the fungi-bacteria ratio of soil microbial community under slash pine litter
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treatment were significantly higher in comparison with masson pine litter treatment． ( 3) Microbial function diversity under
the slash pine litter treatment was significantly lower than that of masson pine litter treatment: the carbon metabolic
intensity，richness and diversity of soil microbial communities under the slash pine litter treatment were significantly lower
than those under masson pine litter treatment at the early stages，and the carbon metabolic intensity and richness of soil
microbial communities under the slash pine litter treatment also were significantly lower than those under masson pine litter
treatment at the latter stages． ( 4) The structure of soil microbial community significantly affected its activity and functional
diversity: The intensity and diversity of microbial carbon metabolism showed significantly positive correlations with bacterial
phospholipid fatty acids． Characteristic phospholipid fatty acids concentrations of bacteria，14∶ 0，15∶ 0，a15∶ 0，i16∶ 0，
16∶ 1ω7c，a17∶ 0 and cy19∶ 0 significantly correlated with the intensity and diversity of microbial carbon metabolism． Our
results suggested that slash pine litter significantly changed the structure and decreased the function of soil microbial
communities in comparison with masson pine litter．
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外来种是指借助于自身力量或外界力量，传播到以往未曾分布过的区域，并且能进行后代繁衍的生

物
［1］。外来种对生物多样性和生态系统功能的影响及其机制是生态学研究的热点之一，而地下生态过程研
究则是揭示其影响机制的难点。土壤微生物作为地下生态学的主要研究对象之一，在土壤物质转换、能量流
动、营养元素的生物地球化学循环方面发挥着举足轻重的作用。植物-微生物的相互作用调控着土壤生态过
程与土壤养分的可利用性

［2］，探讨植物外来种对土壤微生物的影响，对于全面评价外来种的生态影响具有重

要意义。
在我国植树造林过程中，为了强调人工林的经济效益，原产于美国的湿地松( Pinus elliottii) 以其速生、适

应性强、木材用途广和松脂产量高等特征成为我国亚热带地区大面积造林树种，遍布南方 11 个省区［3］。国内
已对它的生长发育规律、生物产量和养分循环、化感作用、林地土壤特征进行了研究［3-8］。已有研究表明: 湿
地松会导致生物多样性降低和土壤理化性状恶化，对土壤微生物的功能多样性造成一定影响［8-10］。受土壤生
态系统复杂性和实验手段的限制，湿地松对地下微生物群落影响的研究十分缺乏，致使对其影响的预测能力

仍十分有限。
本研究以外来种湿地松为对象，主要目的在于明确其凋落物是否导致土壤微生物群落结构和功能的变

化，对于明确外来种潜在的生态效应、全面科学的评价外来种湿地松的生态影响具有重要的理论与实践意义。
主要回答以下两个问题: ( 1) 引进种湿地松的凋落物对土壤微生物群落是否造成影响? 在土壤微生物群落结
构和功能方面将造成哪些影响? ( 2) 引进种湿地松的凋落物诱导下，土壤微生物群落结构和功能存在怎样的
联系?

1 材料与方法
1． 1 试验点概况
本研究的研究场所选在湘南红壤丘陵区国家长江防护林生态效应监测站，位于湖南省衡阳县栏栊乡长冲

村小流域，地处 27°05'N，112°18'E，属亚热带季风湿润性气候，海拔 86—147m，属典型的红壤低丘岗地，母岩
为砂页岩，土壤为红壤，pH 值 4—5。该区域植被类型属亚热带常绿阔叶林和针叶林，目前主要是马尾松
( Pinus massoniana) 、湿地松( Pinus elliottii) 等人工林及马尾松和壳斗科 ( Fagaceae) 阔叶树种混交的天然次
生林
［10］。

1． 2 试验设计
本研究采用小盆模拟 +凋落物袋的方法。选取林边小气象观测站边上 10 m × 10 m大小空地模拟林内

环境搭建大棚，大棚用遮光率 85 %的遮阳网覆盖，大棚内置直径 30 cm、深度 20 cm塑料小盆若干，小盆埋于
土中，挖取林边空地 0—40cm土层的土壤，去除土壤中原有的植物碎屑、死根等其他杂质，弄碎混匀移至小盆
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中，各小盆内的供试土壤性质基本一致，供试土壤性质如表 1( 实验方法参考土壤农化分析［11］) 。

本研究所选凋落物为当地典型针叶树种湿地松( 引进种，Pinus elliotti，Slash pine，SP) 和马尾松( 本地种，
Pinus massoniana，Masson pine，MP) 的叶凋落物，为 2006 年底收集的新近凋落叶。凋落物袋所选尼龙网袋大
小为 25 cm ×30 cm，网孔为 1 mm2。称取各凋落叶 20 g( 风干重) 分别装入网袋，每种 45 袋，共 90 袋，所有凋
落物袋完全随机放置于各小盆内土壤表面，另设表面不添加凋落物小盆 45 盆为对照( CK) 。

表 1 供试土壤性质( 平均值 ±标准差，n = 7)

Table 1 Properties of experimental soils ( means ± SD． n = 7)

土壤有机碳

Soil organic C
/ ( g /kg)

总氮 Total N
/ ( g /kg)

总磷

Total P
/ ( mg /kg)

总钾

Total K
/ ( g /kg)

碱解氮

Available N
/ ( mg /kg)

速效磷

Available P
/ ( mg /kg)

速效钾

Available K
/ ( mg /kg)

酸碱度

pH
( H2O)

8． 9 ± 1． 1 0． 6 ± 0． 1 73． 2 ± 11． 6 16． 1 ± 0． 9 28． 7 ± 6． 5 0． 4 ± 0． 1 21． 7 ± 4． 3 4． 3 ± 0． 1

凋落叶网袋于 2007 年 4 月中旬投放到样地大棚内，分别于凋落物放置 5 个月和 18 个月后取凋落袋下面
土壤装入聚乙烯自封袋中于 4℃条件下运回实验室。随机取各凋落物袋 3 袋，同时取凋落物袋下面表层土
壤，另取 3 盆不添加凋落物对照的表层土壤适量，土壤装入聚乙烯自封袋中于 4℃条件下运回实验室。
1． 3 凋落物初始 C、N
凋落物初始 C、N的含量用德国 Elementar公司生产的 Vario Ⅲ分析仪测定。

1． 4 微生物生物量 C

微生物生物量 C采用氯仿熏蒸-K2SO4浸提-仪器分析法进行测定
［12］，所用仪器为德国 Elementar 公司生

产的 Liqui TOCⅡ分析仪。实验在取样后 24h内进行。
1． 5 BIOLOG微平板培养

微生物群落功能应用 BIOLOG 微生物自动分析系统进行测定［10］。BIOLOG 实验在取样后 48h 内进行。

相当于 10 g干重的鲜土外加 90 mL无菌的 0． 85% NaCl( 质量比) 溶液在摇床上振荡 30min，然后将土壤样品
稀释至 10 －3，再用移液器从中取 125μL 悬浮液接种至生态板( BIOLOG-ECO PLATE) 的每一个孔中，将接种好
的板放置于 25℃ 恒温培养 10 d，每 12 h 于波长为 595nm 处的 BIOLOG仪上读 1 次数。

孔的平均颜色变化率( Average well colour development，AWCD) 计算方法［13］如下:

AWCD = ∑ ( C － R) /n ( 1)

式中，C 为每个有培养基孔的光密度值，R 为对照孔( A1) 的光密度值，n 为培养基碳源种类，Eco 板 n 值
为 31。

采用曲线整合方法
［14］
估计碳源代谢强度:

梯形面积 S = ∑［( vi + vi－1 ) /2 × ( ti + ti－1 ) ］ ( 2)

式中，vi为 i 时刻的 AWCD值。

本研究用培养 120h后的数据来表征 BIOLOG板中的微生物代谢功能多样性特征: 包括利用碳源的丰富
度、香农多样性指数( Shannon index，H' ) 。

香农多样性指数的计算公式为:

H' = －∑Pi lnPi ( 3)

式中，Pi = ni /N，ni是第 i 种培养基的光密度值，N为样品中所有培养基光密度值的总和;利用碳源的丰富
度以 C-R ＞ 0． 25 的数据为准。

用单因子方差分析( ANOVA) 确定不同处理间土壤微生物群落碳代谢特征是否有显著差异。统计分析通
过 SPSS 16． 0 统计软件实现。
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1． 6 PLFA图谱分析

土壤微生物磷脂脂肪酸的测定方法在 Frostegd ［15］的方法上加以改进。PLFA 的命名采用以下原则［15］:
以总碳数:双键数和双键距离分子甲基末端位置命名，c 表示顺式( 双键两侧氢键在同侧) ，t 表示反式( 双键
两侧氢键在异侧) ，a( 甲基在甲基末端第 3 位碳原子上) 和 i( 甲基在甲基末端第 2 位碳原子上) 分别表示支链
的反异构和异构，10Me表示一个甲基团在距分子羧基端第 10 位碳原子上，环丙烷脂肪酸用 cy表示。
脂肪酸定量用峰面积和内标( 19∶ 0) 曲线法。PLFA含量用 nmol /g 表示。主要微生物类群的生物量通过

以下 PLFA的总量来估算:细菌( 14∶ 0、15∶ 0、a15∶ 0、i16∶ 0、16∶ 1ω7c、a17∶ 0、17∶ 0、18∶ 1ω7t、i18∶ 0、cy19∶ 0、
i19∶ 0) ［16］;用 18∶ 2ω6，9 与 18∶ 1ω9c的和来估算真菌的生物量［16-17］;用 10Me18∶ 0 与 10Me19∶ 0 的和来估算
放线菌的生物量

［18］。
用单因子方差分析 ( ANOVA) 确定不同处理间土壤微生物群落结构是否有显著差异。统计分析通过

SPSS 16． 0 统计软件实现。
2 结果
2． 1 凋落物初始碳氮比
外来种湿地松的凋落物，其含碳量和木质素含量显著高于本地种马尾松的凋落物;含氮量则显著低于马

尾松;湿地松凋落物的 C /N和木质素 /N显著高于马尾松，分别高达 109 和 95( 表 2) 。

表 2 供试凋落物性质( 平均值 ±标准差，n = 3)

Table 2 Properties of experimental litters ( means ± SD，n = 3)

凋落物 Litter C /% N /% 木质素 Lignin /% C /N 木质素 /氮 Lignin /N

马尾松( MP) 52． 84 ± 0． 09 0． 67 ± 0． 01* 40． 36 ± 0． 44 78． 64 ± 0． 80 60． 06 ± 0． 66

湿地松( SP) 53． 78 ± 0． 13* 0． 49 ± 0． 02 46． 92 ± 0． 31* 109． 07 ± 3． 15* 95． 16 ± 2． 68*

* P ＜ 0． 05

2． 2 磷脂脂肪酸组成
根据表 3，凋落物分解 5 个月时，与不添加凋落物土壤相比，添加马尾松和湿地松凋落物的土壤微生物群

落磷脂脂肪酸总量增加( P ＜ 0． 05) ，增幅分别为 31． 9%和 11． 5%。土壤细菌脂肪酸含量从大到小依次为马
尾松 ＞ 湿地松 ＞ CL( P ＜ 0． 05) ，马尾松和湿地松分别使细菌脂肪酸含量增加 54． 6%和 26． 8%。两种凋落
物处理土壤真菌、放线菌的磷脂脂肪酸含量以及群落真菌 /细菌比例差异不大，群落真菌含量和真菌 /细菌比
例都显著低于对照，放线菌含量则显著高于对照( P ＜ 0． 05) 。

表 3 不同处理土壤细菌、真菌、放线菌磷脂脂肪酸含量及总量( 平均值 ±标准差，n = 3)

Table 3 Bacteria、fungi、actinomycetes and Total PLFAs in control and amended soils( means ± SD． n = 3)

时期

Phase
处理 / ( nmol /g)

Treatment
总量 / ( nmol /g)

Total
细菌 / ( nmol /g)

Bacteria
真菌 / ( nmol /g)

Fungi
放线菌 / ( nmol /g)
Actinomycetes

真菌 /细菌
fungi /bacteria

5 个月 CK 19． 65 ± 3． 60 b 12． 24 ± 1． 97 c 3． 69 ± 0． 74 a 3． 71 ± 0． 90 b 0． 30 ± 0． 02 a

5 months 马尾松( MP) 26． 91 ± 1． 22 a 18． 91 ± 0． 91 a 2． 66 ± 0． 12 b 5． 33 ± 0． 19 a 0． 14 ± 0． 001 b

湿地松( SP) 23． 21 ± 2． 33 ab 15． 52 ± 1． 51 b 2． 52 ± 0． 28 b 5． 17 ± 0． 59 a 0． 16 ± 0． 01 b

18 个月 CK 29． 42 ± 0． 73 a 14． 45 ± 0． 15 b 11． 17 ± 0． 75 a 3． 80 ± 0． 13 ab 0． 77 ± 0． 06 a

18 months 马尾松( MP) 25． 21 ± 0． 75 b 15． 05 ± 0． 33 a 6． 02 ± 0． 32 b 4． 14 ± 0． 23 a 0． 40 ± 0． 01 b

湿地松( SP) 30． 29 ± 0． 19 a 14． 51 ± 0． 19 b 12． 06 ± 0． 13 a 3． 71 ± 0． 13 b 0． 83 ± 0． 002 a

同列不同小写字母表示处理间差异显著( P ＜ 0． 05)

凋落物分解 18 个月时，添加湿地松凋落物的土壤和对照( CK) 土壤微生物群落的磷脂脂肪酸总量显著高
于添加马尾松凋落物的土壤，产生这种状况的原因主要是随着凋落物的分解进程，土壤微生物群落真菌数量

增加，群落真菌 /细菌比例上升，根据表 3 可以看出:分解 18 个月时，湿地松处理和对照的土壤中真菌磷脂脂
肪酸的含量和群落真菌 /细菌比例显著高于马尾松处理，虽然相对于 5 个月时，马尾松处理土壤细菌和放线菌
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的脂肪酸含量仍然显著高于湿地松和对照，但是湿地松处理和对照的土壤微生物群落真菌的磷脂脂肪酸含量

分别增加了 3． 79 倍和 2． 03 倍，而马尾松的只增加了 1． 26 倍;湿地松处理和对照的土壤微生物群落真菌与细
菌的比例分别上升到了 0． 83 和 0． 77，而马尾松处理土壤微生物群落仍然以细菌占绝对优势，其真菌与细菌
的比例只有 0． 44。
2． 3 碳代谢功能
用 BIOLOG微平板培养法比较研究不同处理下土壤微生物群落碳代谢特征可以发现( 表 4) ，凋落物分解

5 个月时，不管是培养 120h后，微生物群落利用碳源的丰富度和多样性指数，还是整个培养时期内，微生物群
落对 31 种碳源整体的代谢强度，在不同处理间表现出相同的规律，从高到低依次为: 马尾松 ＞ 湿地松 ＞ CL
( P ＜ 0． 05) 。

表 4 土壤微生物利用碳源的强度、多样性及丰富度( 平均值 ±标准差，n = 3)

Table 4 Carbon metabolic intensity、diversity and richness of soil microbial communities for different litters( means ± SD． n = 3)

时期 Phase 处理 Treatment 代谢强度 Metabolic intensity 丰富度 Richness Shannon多样性指数 Shannon index

5 个月 CK 154． 93 ± 9． 38 c 20． 33 ± 1． 15 b 2． 95 ± 0． 06 b
5 months 马尾松( MP) 237． 76 ± 7． 78 a 27． 00 ± 1． 73 a 3． 20 ± 0． 03 a

湿地松( SP) 196． 34 ± 4． 27 b 21． 67 ± 1． 15 b 2． 99 ± 0． 04 b
18 个月 CK 84． 32 ± 4． 26 b 8． 67 ± 0． 58 b 2． 64 ± 0． 04 ab
18 months 马尾松( MP) 131． 69 ± 22． 91 a 16． 67 ± 1． 53 a 2． 86 ± 0． 15 a

湿地松( SP) 111． 19 ± 6． 44 ab 10． 00 ± 5． 29 b 2． 51 ± 0． 24 b
同列不同小写字母表示处理间差异显著( P ＜ 0． 05)

分解至 18 个月时，湿地松凋落物处理的土壤微生物群落的丰富度和多样性指数依然都显著低于马尾松
凋落物处理的土壤，碳代谢强度也略低于马尾松处理，此时湿地松凋落物处理的土壤微生物群落在代谢碳源

的能力上( 代谢强度、丰富度和多样性) 与不添加凋落物的土壤微生物群落差异不显著。
2． 4 土壤微生物细菌群落结构与碳代谢功能的关系
把碳源代谢强度、多样性及丰富度与反映土壤细菌群落结构的参数做相关分析发现:碳源代谢强度、多样

性及丰富度与细菌磷脂脂肪酸含量极显著正相关( P ＜ 0． 01 ) ; 凋落物分解 5 个月时，细菌特征磷脂脂肪酸
14∶ 0、15∶ 0、a15∶ 0、i16∶ 0、16∶ 1ω7c、a17∶ 0 和 cy19∶ 0 的含量显著影响土壤微生物群落碳源利用的强度、丰富
度以及多样性;分解 18 个月时，影响土壤微生物群落碳源利用的强度、丰富度以及多样性的磷脂脂肪酸主要
有 15∶ 0、i16∶ 0、a17∶ 0 和 cy19∶ 0 ( 表 5) 。

表 5 土壤微生物群落碳代谢强度、多样性和丰富度与细菌群落结构参数的关系

Table 5 Correlation between carbon metabolic intensity、diversity and richness of soil microbial community and different bacterial

structural parameters

结构参数

Structural parameters

碳代谢强度

Carbon metabolic intensity

5 个月
5 months

18 个月
18 months

多样性

Diversity

5 个月
5 months

18 个月
18 months

丰富度

Richness

5 个月
5 months

18 个月
18 months

14∶ 0 0． 856＊＊ 0． 733* 0． 863＊＊

15∶ 0 0． 975＊＊ 0． 672* 0． 888＊＊ 0． 788* 0． 950＊＊

a15∶ 0 0． 990＊＊ 0． 874＊＊ 0． 917＊＊

i16∶ 0 0． 836＊＊ 0． 795* 0． 960＊＊ 0． 687*

16∶ 1ω7c 0． 947＊＊ 0． 853＊＊ 0． 901＊＊

a17∶ 0 0． 926＊＊ 0． 902＊＊ 0． 846＊＊ 0． 906＊＊ 0． 991＊＊

cy19∶ 0 0． 921＊＊ 0． 838＊＊ 0． 693* 0． 987＊＊

细菌 PLFA 0． 928＊＊ 0． 870＊＊ 0． 845＊＊ 0． 879＊＊ 0． 951＊＊ 0． 824＊＊

表格里的数字为相关系数; * P ＜ 0． 05;＊＊P ＜ 0． 01
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3 结论与讨论
3． 1 凋落物碳氮比
作为森林生态系统养分循环的重要环节，凋落物分解显著影响土壤养分的有效性、土壤理化性状、有机物

的构成以及森林生态系统的生产力，凋落物养分组成的差异影响凋落物的分解速率［19］。本研究发现虽然外
来种湿地松和本地种马尾松同属松科松属，但是湿地松针叶中碳素和木质素的含量显著高于马尾松;含氮量

则显著低于马尾松，湿地松针叶的 C /N和木质素 /N 显著高于马尾松( 表 2 ) 。凋落物 C /N 和木质素 /N 是常
见的凋落物质量指标，最能反映凋落物分解速率，通常 C /N 和木质素 /N 低的凋落物分解较快［20-21］。已有研
究表明湿地松林地土壤养分的积累量低于马尾松林

［3］，以上结果可以为此提供一部分解释。
3． 2 微生物群落结构和功能
土壤微生物是凋落物的主要分解者，凋落物分解与土壤微生物群落结构和功能变化是相互影响、相互制

约的过程，土壤微生物群落调控凋落物分解过程，凋落物则通过养分组成影响土壤微生物群落的丰度、组成和
活性
［20］。

微生物生物量的 C∶ N约为 10∶ 1，当微生物分解有机物时，只有约 40%的碳转化成微生物生物量，有 60%

的碳通过呼吸作用以 CO2的形式返回到大气中
［2］。在 40%生长效率的情况下，微生物需要C∶ N约约为 25∶ 1

的底物来满足他们的需氮量
［2］，但是湿地松凋落物的C∶ N约却高达 109 ( 表 2) 。实际上，在微生物生长过程

中，C∶ N约总是变化的，细菌C∶ N约为 5—10，真菌为 8—15［2］，这也意味着相对于真菌，细菌每合成自身 1 个
单位的碳需要更多的氮来产生生物量，而利用相同数量的底物，真菌能比细菌形成更多的生物量［2］。所以本
研究中外来种湿地松凋落物处理的土壤细菌显著低于马尾松。本研究中湿地松的凋落物中木质素的含量显
著高于马尾松的凋落物，随着凋落物分解的进程，凋落物分解至 18 个月时，微生物可利用碳源的数量和质量
都下降，而真菌具有一套丰富的酶系统，既能分解像碳水化合物和蛋白质这样简单易分解的化合物、也能分解
像纤维素和木质素这样难分解的复杂化合物

［21］，湿地松凋落物处理的土壤微生物群落真菌含量显著高于马

尾松凋落物处理，虽然相对于分解 5 个月时两种凋落物处理的土壤微生物群落真菌的磷脂脂肪酸含量都有所
上升，但是湿地松处理的土壤微生物群落真菌与细菌的比例上升到了 0． 83，而马尾松处理土壤微生物群落仍
然以细菌占绝对优势，其真菌与细菌的比例只有 0． 44( 表 3) 。
生态系统结构和功能的关系，一直是研究的重点:结构决定功能，功能反作用于结构。组成结构不同的群

落对生态系统进程的影响不一样，因为不同的微生物对土壤进程的影响不一样，由于功能的差异，每一种微生

物都有特殊的方式影响凋落物的碎裂或硝化作用，再者，不同的微生物对某些特定进程的影响有强度的差异，

而这些不同又会导致物种间的相互影响，相互促进或者相互抑制［22］。本研究用 PLFA和 BIOLOG方法分别研
究了土壤微生物的群落结构和功能，两种方法得到一致的结果:在立地条件基本一致的前提下，本地种马尾松

凋落物影响下土壤微生物群落的细菌含量显著高于外来种湿地松，群落碳代谢的强度、丰富度和多样性也显
著高于湿地松凋落物影响下的土壤微生物群落。相关分析也表明，土壤微生物群落碳代谢的强度、多样性及
丰富度与细菌磷脂脂肪酸含量呈极显著正相关关系，特别是细菌特征脂肪酸 14 ∶ 0、15 ∶ 0、a15 ∶ 0、i16 ∶ 0、
16∶ 1ω7c、a17∶ 0 和 cy19∶ 0 的含量显著影响土壤微生物群落碳源利用的强度、丰富度以及多样性 ( 表 4) 。以
上也说明物种间功能的差异程度控制生态进程，群落中特殊物种对功能差异度的贡献也许是生物多样性提高

生态进程速率的一个重要原因
［22］。

养分有效性( 例如凋落物 C、N、木质素含量) 的差异决定了微生物的需求、活力并最终决定由微生物决定
的进程( 例如 C、N循环) ［23］。本研究中，不同的底物( 本研究中为不同 C /N、木质素 /N的凋落物) 导致土壤微
生物群落结构发生变化( 反映在磷脂脂肪酸组成的变化上) ，微生物群落结构的变化，致使代谢强度相应发生

变化( 表 4) ，进而将影响生态系统的 C循环速率。可见，优化凋落物 C /N 比，不仅对于通过提高凋落物分解
速率改善土壤肥力具有重要意义

［19，24-26］，而且能改变土壤微生物群落的结构，改善土壤微生物群落的功能

( 表 3 和表 4) 。然而，凋落物具体如何影响土壤微生物群落的结构和功能，凋落物诱导下土壤微生物群落结
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构与功能又存在怎样的反馈机制，这还有待进一步研究，如:除了 C /N、木质素 /N 以外，土壤微生物群落结构
如何响应凋落物的其他指标，土壤微生物哪些关键类群及其多样性决定了土壤微生物群落的功能，等等。
研究表明:与本地种马尾松相比，引进种湿地松的凋落物显著改变了土壤微生物群落结构，降低了微生物

群落的功能，且二者显著相关。植物外来种在生态系统内和生态系统间的生态功能价值是复杂的、不同的。
在复杂的森林生态系统内，影响土壤微生物的因素很多，凋落物仅仅是其中的一个重要方面。本研究采取模
拟试验的方法，初步探讨外来种湿地松凋落物分解与地下土壤微生物的相互作用关系，结果只在特定条件下

具有统计学意义。对于外来种与土壤微生物群落在更大尺度上的相互影响机制，还需要通过大量的试验来进
一步证明。
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