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摘　要　　全面认识桉树种植对土壤微生物群落结构和功能的影响及机制，对于阐明单一物种对

生态系统服务功能的影响具有重要意义。通过室内小盆模拟控制试验，采用随机区组设计，以土壤

碳、氮含量有显著差异的3种天然次生林土壤为对象，以不添加凋落物的处理和添加天然次生林混合凋

落物的处理为对照，研究桉树凋落物对土壤微生物群落结构及功能的影响。结果表明：（1）与天然次

生林的混合凋落物相比，桉树凋落物具有较高的碳含量和较低的氮含量，其碳氮比也较高；（2）添加

桉树凋落物的土壤中细菌、真菌、放线菌以及磷脂脂肪酸的总丰度显著高于不添加凋落物的土壤，但

是显著低于添加天然次生林混合凋落物的土壤，并且不同凋落物处理下土壤微生物群落的磷脂脂肪酸

组成存在显著差异；（3）不同凋落物处理下土壤微生物群落的碳代谢方式差异显著，添加桉树凋落物

的土壤微生物群落的碳代谢功能优于未添加凋落物的处理，但是显著低于天然次生林混合凋落物处理

的土壤，包括：碳代谢的活性和多样性。综上所述，与天然次生林本身的凋落物相比，桉树凋落物影

响下的土壤微生物群落的生物量、多样性和代谢活性均较低，表明桉树凋落物为土壤微生物群落提供

生境和食物的能力较弱。
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用速生外来树种（如：桉树、湿地松）取代原

生森林人工造林是中国乃至全球的主要生态变化之

一。原产于澳大利亚的桉树（Eucalyptus），由于

其生长速度快，适应性强、轮伐期短，且用途广，

经济效益高等特点，已成为我国南方地区主要造林

树种之一。至2015年，我国桉树造林面积已超过

450万hm2［1］。由于桉树对原生生态系统具有潜在

的破坏性影响，随着桉树人工林面积的不断扩大，

桉树种植对森林生态系统的影响越来越受到社会的

关注。已有研究表明：桉树取代原生生态系统造林

导致的生态退化通常表现为生物多样性减少及功能

退化［2-4］、林地土壤退化［5-7］等，且在国外亦有关

于桉树的类似报道［8-12］。但是，有关桉树对华南

地区森林土壤微生物群落影响的研究较少，桉树种
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植影响下土壤微生物群落的变化以及由此导致的生

态系统过程变化的机制和效应尚未阐明。探讨桉树

对土壤微生物群落及其生态功能的影响，对于全面

科学地评价桉树的生态影响，揭示桉树影响生态系

统生物地球化学循环的机理具有重要意义。

桉树造林对土壤微生物群落的影响大致包括以

下四种途径：（1）桉树高效的生长速率导致土壤

养分的消耗，从而降低土壤微生物所需养分资源的

可利用性；（2）通过凋落物分解和根系分泌物对

土壤微生物产生影响；（3）通过影响林下植被多

样性和丰富度间接影响土壤微生物；（4）林地管

理措施，如施肥、炼山等对土壤结构和养分的直接

影响进而改变土壤微生物群落结构和功能。以上各

因素之间又相互联系并协同影响土壤微生物群落及

功能。

野外研究发现，与天然次生林等原生森林相

比，桉树取代原生森林造林导致林地土壤微生物群

落的生物量、多样性以及酶活性下降［4,13］。但是

在野外条件下，人工林管理对森林生态系统的干扰

较大，难以将桉树本身对土壤微生物群落的影响抽

离出来。凋落物是森林生态系统土壤微生物群落食

物的主要来源之一。本研究采用室内缩微模拟的方

法，研究原生森林土壤微生物群落结构及其功能对

桉树凋落物的响应，为阐明桉树通过凋落物途径导

致的土壤微生物群落变化以及由此导致的生态系统

过程变化的机制和效应提供依据。

1　材料与方法

1.1　研究区概况

缩微模拟试验的土壤选自海南省白沙县细水

乡龙村小流域。该区域属热带湿润季风性气候，

年均降雨量约1725 mm，70%～80%的降水集中

在5—10月。年均气温21 .9～ 23 .4℃，最高温度

35～37℃，最低温度5～6℃。土壤母质属于花岗

岩风化物，土壤类型为砖红壤。地带性森林群落为

热带季雨林。该小流域天然次生林中物种丰富，乔

木物种主要有厚皮树、对叶榕、银柴、木棉、倒吊

笔、菲律宾合欢、海南红豆、海南蒲桃、枫香、黄

牛木、毛果扁担杆、水锦树、越南山矾等。桉树是

该区域的重要人工造林树种，速生人工造林以尾叶

桉、巨尾桉等为主，造林方式通常为同一品种大面

积种植，乔木层物种较为单一。

1.2　试验设计

采用随机区组设计，用塑料盆钵进行乔木凋落

物（叶凋落物）的分解模拟试验。供试土壤选自小

流域中土壤肥力水平有差异的3片天然次生林的土

壤，根据有机碳和全氮含量，土壤肥力水平分别为

高、中、低（表1）。土壤及凋落物的采集时间为

2011年10月。

表1　供试土壤性质

Table 1　Properties of the tested soils

土壤肥力 

Soil fertility

有机碳

Organic C 

/(g·kg-1)

全氮

Total N 

/(g·kg-1)

全磷

Total P 

/(mg·kg-1)

全钾

Total K 

/(g·kg-1)

碱解氮

Available N

/(mg·kg-1)

有效磷

Available P

/(mg·kg-1)

速效钾

Available K

/(mg·kg-1)

pH

(H2O)

高High 26.4±0.3 2.5±0.1 453.4±13.9 15.5±0.8 163.5±1.2 5.3±0.2 108.6±1.6 5.8±0.3

中Middle 23.5±0.3 2.2±0.1 440.7±28.6 15.7±0.4 161.5±2.4 6.2±0.1 113.4±2.2 5.7±0.1

低Low 19.5±0.5 1.9±0.1 399.1±19.6 16.4±1.1 142.5±2.1 4.6±0.4 63.1±1.2 5.2±0.2

　　注：平均值±标准差（n=3）Note：Means± Standard deviation (n=3)

土 壤 去 除 碎 砾 、 根 系 等 杂 质 后 过 2  m m 筛 ，

混 匀 移 至 塑 料 方 口 小 盆 （ 边 长 8  c m 、 深 度 1 0 
c m ） 中 。 每 个 小 盆 含 有 相 当 于 2 0 0  g 干 土 的 鲜

土 ， 调 整 土 壤 含 水 量 至 3 0 % 。 凋 落 物 设 置 3 个 水

平，分别为海南天然次生林的混合乔木叶凋落物

（NSF，Natural secondary forests）和桉树人工

林中收集的桉树新近叶凋落物（EP，Eucalyptus 

p l a n t a t i o n s ） ， 并 设 置 不 添 加 凋 落 物 的 对 照

（CK）。将凋落物弄碎成0.5 cm×0.5 cm大小，

混匀后称取各凋落物2 g（风干后叶重）至各小盆

中，并与土壤混匀。

按照土壤肥力水平分别设置高、中、低3个区

组，每个区组设置9个小盆（3盆添加桉树叶凋落

物，3盆添加天然次生林混合叶凋落物，3盆不添加
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凋落物），共27盆。添加凋落物后土壤培养在可控

温控湿的培养箱内，培养箱温度设置为25℃，湿度

设置为90%，每个光照周期为16 h光照，8 h黑暗。

定期根据调整好含水量后的初始质量补充超纯水以

保证土壤水分条件的一致性。

1.3　样品采集与测定

培养实验共进行30 d，每10天取一次样，每次

各土壤肥力水平下的3种凋落物处理各取1盆。采

集的土壤样品过2 mm孔径的土壤筛再次匀质化，

并去除还未腐解的大块凋落物。过筛后的土壤一

部分冷冻干燥后，磨碎并过100目土壤筛，保存

于-20℃用于土壤PLFA的提取；一部分放在4℃保

存用于土壤微生物群落碳源代谢功能的测定。

供 试 土 壤 性 质 的 测 定 参 考 《 土 壤 农 化 分

析 》 ［ 1 4 ］。 供 试 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　土壤微生物磷脂脂肪酸谱图分析

土 壤 微 生 物 磷 脂 脂 肪 酸 的 分 析 方 法 在 Buye r 
等［15］的方法上加以改进。所用实验用品和器皿均

为玻璃或特氟龙（Teflon）材质，不使用清洗剂清

洗，经10％的HCl浸泡后，于高温下烘干去除磷脂

污染，并在使用前经过正己烷润洗。提取以及保存

均避光、避热、避氧。

提取：4 g冻干土（100目）至40 mL玻璃离心

管，依次加入3.2mL磷酸缓冲液（pH 7.4）、8 mL
甲醇、4 mL氯仿；室温超声浸提10 min后避光水

平震荡1h，2 500 r·min-1离心10 min，收集上清至

100 mL分液漏斗；依次加入3.2 mL磷酸缓冲液及

4 mL氯仿，充分混匀，置于分液漏斗架上，过夜

避光分层；收集下层氯仿相至40 mL离心管，N2 

吹干。

分 离 ： 样 品 过 硅 胶 柱 （ 5 0 0  m g  s i l i c a 
g e l  c o l u m n ， P a r t  N o . 5 9 8 2 - 2 2 6 5 ， A g i l e n t 
Technologies，Wilmington，DE，USA）前先加入

5mL氯仿润湿硅胶柱；用10 mL氯仿分2次洗涤转

移N2吹干的样品至硅胶柱内；待氯仿滴干后加入10 
mL丙酮过硅胶柱；待丙酮完全滴干后，加入5 mL
甲醇（色谱纯）过硅胶柱，收集甲醇相至10 mL 
Teflon离心管，N2吹干。

甲酯化：用1 mL甲醇-甲苯（1∶1，v/v）溶液

将N2吹干的脂类物质溶解；加入0.2 mol·L-1 KOH
（现用现配，甲醇做溶剂）1 mL，混匀，35℃温

育15 min；待样品冷却至室温后，依次加入2 mL
氯仿-正己烷（1∶4,v/v）、1 mL 1 mol·L-1醋酸、

2 mL超纯水，充分震荡混匀；2 000 r·min-1离心

5 min，转移上层正己烷相至另一干净的10 mL玻

璃样品瓶；用2 mL氯仿-正己烷（1∶4,v/v）重复

提取一次，合并两次提取的正己烷相，N2吹干， 
-20℃保存。

上机前准备：样品过柱（NH2 SPE column，

Part No. 8B-S009-EAK，Phenomenex，Torrance，

CA）前先加入1 mL氯仿润湿柱子；用1 mL氯仿分

2次洗涤转移吹干的样品至柱子内；收集氯仿相至2 
mL棕色样品瓶，N2吹干；加入1 mL含有10 mg·L-1

内标物（十九烷酸甲酯）的正己烷（农残级）溶

液。

鉴定（GC-MS条件）：HP6890 /MSD5793
（Agilent Technologies，Bracknell，UK），HP-5
毛细管柱（30 m×0.25 mm×0.25 μm），不分

流进样。进样口温度230℃；检测器温度270℃。

升温程序：50℃持续1 min，以15℃·min-1增加至

150℃，保持2 min，再以3℃·min-1增加至250℃，

保持15 min。He作载气，流量为1 mL·min-1。

1.5　土壤微生物群落碳代谢功能分析

微生物群落碳源代谢功能应用BIOLOG微生物

自动分析系统进行测定［16］。称取相当于10 g干重

的鲜土，加90 mL无菌的0.85% NaCl（质量比）溶

液在摇床上180r·min-1往复式振荡30min，然后将

土壤悬浊液再梯度稀释2次，每次稀释10倍；用多

通道移液器吸取稀释1000倍后的土壤悬浮液接种至

生态板（BIOLOG-ECO PLATE）的每一个孔中，

每孔150μL。将接种好的生态板放置于25℃恒温

箱中培养240h，每12h于BIOLOG仪上读取波长为

590 nm处的OD值。

1.6　数据处理

磷脂脂肪酸的定量用峰面积和内标(19:0)曲线

法。PLFA含量用nmol·g-1表示。本研究共有24种

PLFA被检出。这些脂肪酸主要由饱和脂肪酸、不

饱和脂肪酸、带甲基支链的脂肪酸和带环丙基的

脂肪酸组成。主要微生物类群的生物量通过以下

PLFA的总量来估算：细菌（15:0、17:0、20:0、

革兰氏阳性细菌： i15:0、a15:0、 i16:0、 i17:0、

a 1 7 : 0 、 i 1 8 : 0 ； 革 兰 氏 阴 性 细 菌 ： 1 6 : 1 ω 9 t 、

1 6 : 1 ω 7 c 、 c y 1 7 : 0 、 1 8 : 1 ω 9 t 、 1 8 : 1 ω 7 c 、
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cy19:0）；用16:1ω5c、18:2ω6,9c、18:1ω9c的

和来估算真菌的生物量；用10Me17:0、10Me18:0
与10Me19:0的和来估算放线菌的生物量，14:0、

16:0、18:0为通用脂肪酸［17-21］。

BIOLOG生态板的平均颜色变化率（Average 
we l l  co lou r  deve lopmen t， AWCD ）计算公式 
为 ［22］：AWCD=∑（C-R） /n，C为每个有培养

基孔的OD值，R为对照孔的OD值，n为培养基碳

源种类，生态板n值为31。采用曲线整合方法［23］

估计土壤微生物群落的碳代谢活性：梯形面积S= 
∑［（vi+vi-1）/2（t i+t i-1）］，vi为i时刻的AWCD
值。用培养72 h的数据来分析微生物群落的碳代谢

多样性特征：包括利用碳源的丰富度（Richness，

S）、香农多样性指数（Shannon index，H ′）。

香农多样性指数的计算公式为：H ′=-∑PilnPi，其

中Pi=ni/N，ni为第i种培养基的OD值，N为样品中

所 有 培 养 基 O D 值 的 总 和 ； 利 用 碳 源 的 丰 富 度 以

（C-R）>0.25的数据为准。

用方差分析（analysis of variance, ANOVA）

确定不同凋落物处理间土壤微生物群落的磷脂脂肪

酸丰度、碳代谢活性及多样性是否有显著差异，用

Duncan法进行多重比较。主成分分析（Principal 
component analysis，PCA）用于土壤微生物群落

磷脂脂肪酸组成和碳代谢方式的差异性分析。统计

分析通过SPSS 16.0统计软件实现。

2　结　果

2.1　凋落物碳氮含量

桉树凋落物单位质量的总碳含量显著高于天

然次生林的混合凋落物（表2，P<0.01），总氮

含量则显著低于天然次生林的混合凋落物（表2，

P<0.01）。桉树凋落物的总碳和总氮含量分别为

529.7 mg·g-1和6.94 mg·g-1，而天然次生林混合凋

落物的总碳和总氮含量分别为474.8 mg·g-1和13.51 
mg·g-1。天然次生林混合凋落物的碳氮比35.2，而

桉树凋落物的碳氮比则有76.3，显著高于天然次生

林的混合乔木凋落物（表2，P<0.01）。

表2　供试天然次生林与桉树林凋落物的性质

Table 2　Properties of the litters of natural secondary forests and Eucalyptus plantations

凋落物 Litter 总碳 Total carbon/(mg·g-1) 总氮 Total nitrogen/(mg·g-1) 碳氮比 C/N

天然次生林 Natural secondary forests 474.8±2.0 13.51±0.09** 35.2±0.1

桉树林 Eucalyptus plantations 529.7±0.6** 6.94±0.05 76.3±0.5**

　　注：平均值±标准差，n=3；**表示0.01水平差异显著 Note：Means±Standard deviation, n=3; ** means significant difference 

at 0.01 level

2.2　土壤微生物群落磷脂脂肪酸丰度

无 论 是 革 兰 氏 阳 性 菌 ， 还 是 革 兰 氏 阴 性 菌

的特征脂肪酸丰度，桉树人工林凋落物处理的土

壤均显著低于天然次生林混合凋落物处理的土壤

（P<0.05）。添加凋落物培养10、20、30 d，天

然次生林混合凋落物处理土壤中细菌特征脂肪酸

的总丰度分别较桉树人工林凋落物处理的土壤高

13%、9%和5%，其中10d时（初期）达到显著水

平（P<0.05）（图1a）。

不同凋落物处理土壤真菌特征脂肪酸的丰度差

异较大。天然次生林混合凋落物处理土壤中真菌的

丰度显著高于桉树凋落物处理的土壤，培养10、

20、30 d时，分别比后者高41%，27%和43%（图

1b，P<0.05）。天然次生林凋落物处理土壤的放

线菌特征脂肪酸的丰度稍高于桉树凋落物处理的土

壤，但是差异未达到显著水平（图1c）。

添加凋落物的土壤磷脂脂肪酸总量显著高于

未添加凋落物的土壤，两种凋落物处理土壤磷脂

脂 肪 酸 总 量 间 的 差 异 也 达 到 显 著 水 平 （ 图 1 d ，

P<0.05）。凋落物培养10、20、30 d，桉树人工

林 凋 落 物 处 理 的 土 壤 中 磷 脂 脂 肪 酸 总 量 分 别 为

128.2、122.7和128.3 nmol·g-1，而天然次生林的

混合凋落物处理的土壤则为148.2，136.7和140.5 
nmol·g-1，分别较桉树凋落物处理的土壤高16%、

11%和9%（图1d）。

2.3　土壤微生物群落磷脂脂肪酸结构

对 土 壤 微 生 物 群 落 的 磷 脂 脂 肪 酸 组 成 进

行 主 成 分 分 析 ， 结 果 表 明 ： 不 同 凋 落 物 处 理 土
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壤 微 生 物 群 落 的 磷 脂 脂 肪 酸 组 成 存 在 显 著 差 异

（ 图 2 a ） 。 处 理 间 的 差 异 主 要 体 现 在 P C 1 上 ，

PC1能解释不同土壤微生物群落磷脂脂肪酸变异

的 8 4 . 0 2 % 。 对 P C 1 得 分 系 数 的 方 差 分 析 结 果 表

明 ： 不 同 凋 落 物 处 理 间 的 差 异 均 达 到 显 著 水 平

（P<0.05）；PC2能解释不同土壤微生物群落磷

脂脂肪酸变异的6 .73%，不同凋落物处理在PC2
上的差异主要体现在添加凋落物处理与对照之间

（ P < 0 . 0 5 ） ， 而 两 种 凋 落 物 处 理 之 间 的 差 异 不 
显著。

注：CK，对照；EP，桉树凋落物；NSF，天然次生林凋落物。不同小写字母表示凋落物处理间差异显著（P<0. 05）。下同 Note: 

CK stands for control; EP for litter of Eucalyptus plantation; and NSF for litter of natural secondary forests. Different small letters 

mean significant difference at 0.05 levels between treatments. The same bellow

图1　不同凋落物处理土壤微生物群落磷脂脂肪酸的丰度

Fig. 1　PLFA abundance in the soil relative to treatment

图2　不同凋落物处理土壤微生物群落PLFA组成（a）和碳代谢功能（b）的主成分分析

Fig. 2　PCA of soil microbial PLFA compositions (a) and carbon metabolic profiles (b) relative to treatment
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2.4　土壤微生物群落碳代谢方式

应用主成分分析研究不同凋落物处理下土壤微

生物群落对31种单一碳源的利用，发现不同凋落物

处理土壤中微生物群落的碳源利用方式表现出明显

分异（图2b）。PC1能解释不同土壤微生物群落碳

源代谢方式变异的36.99%，对得分系数的方差分

析结果表明：不同凋落物处理间的差异都达到显著

水平（P<0.05）；PC2能解释不同土壤微生物群落

碳源代谢方式变异的16.95%，不同凋落物处理间

在PC2上的差异主要表现为天然次生林凋落物处理

在PC2的得分系数与桉树凋落物处理以及对照均存

在显著差异（P<0.05），但是桉树凋落物处理与对

照之间的差异不显著。

不同凋落物处理下土壤微生物群落对六大类

碳源的利用偏好存在显著差异（图3）。添加天然

次生林混合凋落物的土壤微生物群落比较偏好、利

用率较高的碳源类型为糖类、聚合物类、胺类和氨

基酸类，显著高于对羧酸类和其他类碳源的利用；

添加桉树凋落物的土壤微生物群落对六大类碳源的

利用率从高到低依次为：糖类、氨基酸类、胺类 > 
聚合物类 > 羧酸类 > 其他；未添加凋落物的土壤

微生物群落对六大类碳源的利用率从高到低则依次

为：氨基酸类、胺类 > 糖类 > 聚合物类、羧酸类 
> 其他。

不同凋落物处理下土壤微生物群落对不同类

型碳源的利用程度差异非常显著（图3）。在整个

培养期内，除了胺类以外，不同凋落物处理土壤微

生物群落对其他五大类碳源的利用程度存在显著差

异，未添加凋落物的土壤微生物群落对各类碳源的

利用程度最低，而天然次生林混合凋落物处理的土

壤微生物群落对羧酸类、糖类、聚合物类以及其他

四大类碳源的利用程度均显著高于桉树凋落物处

理，两种凋落物处理土壤微生物群落对氨基酸类碳

源的利用没有显著差异。

2.5　土壤微生物群落碳代谢能力

凋落物分解不同阶段，土壤微生物群落代谢

活性在不同凋落物处理间的差异均表现为：不添

加凋落物的对照土壤（CK）显著低于添加凋落物

处理的土壤。而添加桉树凋落物（EP）的土壤显

著低于添加天然次生林混合凋落物（NSF）的土

壤，碳代谢活性从高到低依次为：NSF > EP > CK 
（图4a）。

图4b、图4c所示为土壤微生物在用BIOLOG生

态板培养72 h后所利用碳源的丰富度和Shannon多

样性指数。不同凋落物处理下土壤微生物群落利用

碳源的丰富度和多样性差异显著。添加凋落物的土

壤显著高于不添加凋落物的对照，两种凋落物处

理之间，又以添加桉树凋落物的土壤低于添加天

然次生林凋落物的土壤，并且在凋落物添加初期 
（10 d）的差异达到显著水平（P<0.05）。

注：不同小写字母表示同种碳源不同凋落物处理间差异显著（P<0.05）。不同大写字母表示同种凋落物不同碳源间差异显著

（P<0.05）Note: Different small letters mean significant difference at 0.05 levels between treatments. Different capital letters mean 

significant difference at 0.05 levels betweendifferent carbon sources

图3　不同凋落物处理土壤微生物群落对不同类型碳源的利用

Fig. 3　Utilization of carbon source by soil microbial community relative to treatment and type of carbon source under 
different litters



http：//pedologica. issas. ac. cn

438 土  壤  学  报 56 卷

3　讨　论

人类活动包括炼山、翻耕、施除草剂、施肥、

伐木等对森林生态系统的干扰较大，且凋落物原位

分解会受到微气候、地上植被等因子的综合影响，

难以明确桉树凋落物本身对土壤微生物群落的影

响，所以本研究采用实验室缩微模拟试验，在微气

候条件一致的情况下，选取3种碳、氮含量存在差

异的天然次生林土壤，采用随机区组的实验设计开

展实验，增强研究结果的可比性和说服力。

不同凋落物处理下土壤微生物群落的磷脂脂

肪酸组成和碳代谢功能具有显著差异。添加桉树凋

落物的土壤，其各类群微生物的磷脂脂肪酸含量以

及总量虽然高于未添加凋落物的土壤，但是均显著

低于添加天然次生林混合凋落物的土壤，表明与天

然次生林的混合凋落物相比，单一桉树凋落物为土

壤微生物群落提供生境和食物的能力较低，天然次

生林的混合凋落物更容易被土壤微生物群落利用从

而合成自身的生物量。这一结果与野外观测的结果

相吻合：与天然次生林相比，桉树人工林土壤微生

物群落的生物量碳、氮、各类群微生物以及磷脂脂

肪酸总量均显著降低［13-24］；此外，与添加天然次

生林凋落物的土壤相比，桉树凋落物处理的土壤，

无论微生物群落代谢的活性还是碳源利用的丰富度

和多样性均显著较低，这一结果也与野外观测的结

果相吻合：与天然次生林相比，桉树人工林土壤

微生物群落碳源代谢活性、丰富度和多样性显著 
降低［13-24］。谭宏伟等［4］的研究也发现，桉树林

土壤可培养微生物数量、微生物生物量碳、氮，细

菌多样性和碳氮磷转化相关酶活性均低于天然阔 

叶林。

不同凋落物处理导致土壤微生物群落结构和功

能产生差异的原因可能与凋落物的物种及化学组成

有关。研究区域内的桉树人工林群落结构单一，乔

木层通常只有桉树一个物种，而天然次生林中植物

多样性高，乔木物种丰富，供试的混合凋落物的物

种组成超过了10种，不同质地的凋落物混合在一

起可改变凋落物组成，改善凋落物的养分状况，增

加微生物可获得资源的变异度［25-26］。此外，高碳

氮比的凋落物中通常含难降解结构化合物（如木质

素等）的比例也较高，可供微生物生长的资源较为

贫乏［25-26］。本研究结果显示桉树凋落物的碳氮比

高达76.29，而天然次生林混合凋落物的碳氮比仅

35.16。天然次生林凋落物较低的碳氮比显著增加

了土壤微生物群落生物量、碳代谢活性、多样性和

丰富度。此外，桉树可能通过凋落物分解过程释放

化感物质，从而影响土壤微生物的生长发育［27］。

大量研究发现，桉树叶片和果实等组织中含有几十

种挥发性组分，如香树烯、α-水芹烯、1,8-桉叶

素、蓝桉醇等，具有较强化感作用。这些物质可通

过凋落物分解进入土壤，并在土壤中不断积累，抑

制某些微生物的活性［28］。

土壤微生物通过凋落物获取碳源，天然次生

林的混合凋落物和桉树凋落物完全不同的物种组成

也导致其化学成分的改变，尤其是C/N比的增加，

因而引起土壤微生物食物种类和成分的变化。由于

不同种类土壤微生物对这些变化的反应可能存在差

异，并且土壤微生物群落的结构和功能之间存在

相互影响［29］，不同凋落物处理下的土壤微生物形

成结构和功能差异显著的微生物群落。本研究用

图4　凋落物分解10、20、30 d后土壤微生物群落碳源代谢活性、丰富度及多样性

Fig. 4　Carbon metabolic activity, richness and diversity of the soil microbial community on D10, D20 
and D30 relative to treatment
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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。尽管采

用三种土壤碳、氮含量存在显著差异的土壤进行培

养实验，并且在不同培养时期分别采样，主成分分

析的结果表明凋落物类型依然是导致土壤微生物群

落PLFA组成和碳代谢方式产生差异的主要原因，

并且PC1PLFA和PC1BIOLOG之间存在显著相关性（r= 
0.681，P<0.001）。表明桉树可能通过凋落物途径

打破原生植物与土壤微生物之间经过长期历史形成

的平衡的共生关系，形成有利于自身的新的共生 
关系。

4　结论与展望

土壤微生物是维系陆地生态系统地上-地下相

互作用的纽带。土壤微生物在影响森林物质循环和

能量交换的同时，本身也受到地上生态系统的影

响。这一点在植物对土壤微生物群落多样性的影响

上尤为突出。本研究中，与天然次生林混合物种的

凋落物相比，桉树人工林单一物种的凋落物拥有完

全不同的凋落物养分组成，桉树凋落物较低的物种

多样性和较高的碳氮比也导致了较低生物量、多样

性和代谢活性的土壤微生物群落。表明桉树凋落物

为土壤微生物群落提供生境和食物的能力低于天然

次生林的凋落物。该结果为深入理解桉树种植对土

壤微生物群落的影响及其途径提供了依据。

本研究仅利用常规的PLFA分析法和BIOLOG
微平板技术分析土壤微生物群落结构和功能的特

征，这些方法不能完整反映土壤微生物群落的信

息。此外，除了凋落物途径，桉树种植影响地下微

生物群落的途径还有很多，如根系分泌物、人工林

管理等。今后，可采用宏基因组学、转录组学和代

谢组学等研究手段，围绕土壤微生物多样性和功能

及其与桉树根际、桉树林植物多样性、土壤特征的

关系等方面展开研究，将有助于从不同层面阐明桉

树种植对土壤微生物群落组成及多样性、丰度、活

性及其生态功能的影响。
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Abstract　【Objective】Eucalyptus is one of the main tree species introduced into the country for 
afforestation because of its fast growth and economic value. By the end of 2015, its plantation had expanded 
up to 4500000 hm2. Afforestation of fast-growing Eucalyptus has received considerable attention with 
regard to its impacts on forest ecosystem. It is now known to affect physical and chemical properties of the 
soil, and plant community biodiversity. A number of studies have shown that it causes the soil degrading 
once it takes the place of native forests, but still little has been reported on its effects on soil microbial 
communities in South China. Soil microbial communities play a central role in litter decomposition, nutrient 
mineralization, and nearly all soil ecological processes in forest ecosystems, and may serve as an early 
indicator of changes in soil because of its rapid response to anthropogenic disturbances relative to soil 
biogeochemical properties. Litter decomposition provides the main source for soil microbial communities 
in forest ecosystems, whereas decomposition of Eucalyptus litter can disruptthe ecological associations 
between soil microbial communities and previous native communities. It is, therefore, very important to 
understand impacts of decomposition of Eucalyputs litter on structure and functions of the soil microbial 
community and its mechanisms to elucidating impacts of a single plant species on ecosystem services.
【Method】 A simulation pot experiment was laid out in random block design and designed to determine 
impacts of Eucalyptus litter on structure and functions of the soil microbial community by means of 
comparison with mixed litter of natural secondary forest. Three types of natural secondary forest soils 
different in soil carbon and nitrogen contents were used in the experiment. A portion, 2g each, of air-dried 
litter was mixed separately with 200 g (dry weight) soil in each pot, except for control (no litter added). 
Structure and functions of the soil microbial community in the soil of each pot were determined with the 
PLFA (phospholipid fatty acids) and BIOLOG (single carbon metabolism) methods, 10, 20 and 30 days after 
the decomposition started. 【Result】 Results show: (1) Eucalyptus litter was higher in carbon content but 
lower in nitrogen content than the litter of natural secondary forest, and so significantly higher in carbon-
nitrogen ratio; (2) PLFA abundances of bacteria, fungi, actinomyces and total PLFA were significantly 
higher in the soil treated with Eucalyptus litter than in the soil of the control, but significantly lower than 
in the soils treated with natural secondary forest litter; Principal component analysis (PCA) of the PLFA 
data shows that the treatment of Eucalyptus litter differed significantly from the treatments of mixed 
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natural secondary forest litter in soil microbial community structure, and principal component one (PC1) 
explained 84.02% of the variation; and (3) PCA of the BIOLOG data also shows that significant differences 
existed between treatments in carbonutilization profiles of the soil microbial community, and PC1 and PC2 
explained 36.99% and 16.95% of the variation, respectively; the treatment of Eucalyptus litter significantly 
lower than the treatments of natural secondary forest litter in carbon metabolic intensity, richness and 
diversity of soil microbial community, too. 【Conclusion】 All the findings in this study demonstrate that 
Eucalyptus litter is lower in capability of supplying soil microbial communities with adequate habitat and 
food than the mixed natural secondary forest litter.

Key words　Eucalyptus; Natural secondary forest; Litter; Soil microbe
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