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摘  要：土壤表层及深层的微生物互作对土壤养分循环和物质转化等具有重要意义。为揭示典型红壤水稻土剖面微生物

分子生态网络特征，通过 16S rRNA 和 18S rRNA 高通量测序技术，运用 CoNet 分析方法，构建上层(0～20 cm)、中层(20～

60 cm)和下层(60～100 cm)土壤细菌、真菌分子生态网络。结果表明，土壤全碳和全氮含量、细菌和真菌的丰富度沿土壤

剖面显著降低(P<0.05)。微生物网络拓扑参数，如连通度、群聚系数和网络密度等均明显增加，表明微生物互作随深度增

加而增强。与细菌和真菌界内网络互作特征相反，界间的网络互作随深度减弱。进一步利用随机森林模型和方差分解分

析，表明土壤碳氮是影响微生物分子生态网络的关键因素；沿土壤剖面碳对微生物互作的贡献逐渐增加，由上层的 3.58%

增加到下层的 32.67%。 

关键词：土壤深度；网络分析；细菌-真菌共现网络；界内互作；界间互作 
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Abstract: 【Objective】 Soil environmental factors are highly spatially heterogeneous, especially soil pH, nutrient availability, 

soil temperature and soil microbes, which vary with soil depth, and hence affect the distribution of soil microbial communities. 

Soils in deep soil layers may have microbial communities that have adapted to the environments of deep soil layers, and 

consequently are different in structure from those in topsoil layers. Microbial communities decrease in biomass and diversity with 

depth in the soil profile, which alters structures of the soil microbial communities and affects their functions. Microbes in deep 

soil play an important role in soil formation, biogeochemical reactions and pollutant degradation. So deep soil has significant 
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influences on quality indices of the soil and hence productivity of the vegetation on the surface. Interactions between species of 

the microbes may be more important than richness and diversity to ecosystem function of the microbial community, especially in 

complex ecosystems. Interactions between microbial communities are a part of the microbial network of a terrestrial ecosystem, 

and the basis of biochemical cycles. Ecological network analysis is a new analysis method to visualize interactions between 

microbial communities and explore co-existence patterns of the species in microhabitats and their main influencing factors. 

Network analysis can be used to explore mechanisms of microbial interactions driving biogeochemical coupling of important 

elements in soil, and hence is an important means to improve service functions of a soil ecosystem. However, most of the previous 

studies on soil microbial communities focused on those in the topsoil (0-20 cm) layer or on abundance of microbial species. 

Therefore, the information available in the literature about potential relationships between microbial interactions and soil depth, 

and their determining environmental factors.【Method】After late rice was harvested, soil samples were collected from a paddy 

field in Yingtan (116°54′ E, 28°13′ N, 34-62 m in elevation), South China. For the sampling, five sampling sites were set 

randomly as five replicates. At each site, a soil sample was collected from each of the five soil layers, 0-10, 10-20, 20-40, 40-60, 

60-80 and 80-100 cm with an auger, making up a total of 30 samples for analysis, separately, of soil geochemical properties and 

DNAs. 【Result】 Contents of soil nutrients, including total nitrogen (TN), total carbon (TC) and 4NH -N, and species richness 

of soil microbes decreased significantly with soil depth. Network analysis shows that with increasing soil depth, the average. 

number of neighbors, clustering coefficient and Network density of the microbial interaction network increased, indicating that 

the associations between microbial communities became more complex in the microbial co-existence network with positive 

interactions intensified, and interactions within the bacterial community and within the fungal community enhanced, but the 

interactions between bacteria and fungi communities reduced. TC and TN were the main factors contributing to soil microbial 

interactions according to the random forest analysis. Variance partitioning analysis of the soil microbial network shows that 

microbial interactions were affected by carbon (TC + DOC) and nitrogen (TN + 3NO- -N + 4NH -N). Moreover, the effect of C 

intensified with soil depth. 【Conclusion】The interactions between soil microbes become more intensive, more complicated and 

more modular with soil depth. The interactions within soil microbial communities are positively related to soil depth, and so were 

the interactions between bacterial and fungal communities. With the soil going down in depth, the contribution of soil C increased 

from 3.58% to 32.67% for the microbial interaction network. 

Key words: Soil depth; Network analysis; Bacteria-fungi co-existence pattern; Interactions within the microbial community; 

Interactions between bacteria and fungi communities 

土壤具有高度的空间异质性，复杂的土壤孔隙

结构为微生物提供了适合的生存空间，不同的微环

境会影响微生物的丰富度[1]，土壤理化性质沿土壤

深 度 的 变 化 会 影 响 微 生 物 的 群 落 结 构 及 互 作 。

Bahram 等[2]研究表明环境因素和微生物之间的竞争

关系均会影响微生物群落的结构、组成和功能基因

的丰度。深层土壤可能含有与表层土壤不同的且适

应深层土壤环境的微生物群落[3-4]，从而表现出不同

的生态功能[5-6]。目前对于土壤微生物的研究大多数

集中在 0～20 cm 的表层土壤上，对更深层土壤微生

物群落空间变化的研究较少[7]，对农业系统中土壤

微生物群落随土壤深度变化的研究更少[8-9]。研究表

明深层土壤微生物在土壤的形成、生物地球化学循

环过程和污染物降解等方面发挥着重要的作用[10]。

通过水分循环，深层土壤与表层土壤之间物质的流

动和交换还会显著影响表层土壤质量从而影响表层

植被的生产力[11]。土壤深度的增加会导致土壤微生

物量和多样性的减少。Du 等[12]发现由于土壤养分含

量的不同导致微生物数量和香农指数均随深度而下

降，且每层土壤中都含有特定的 OTU(Operational 

taxonomic units)。Li 等[13]通过使用磷脂脂肪酸分析

方法(Phospholipid fatty acid，PLFA)研究稻田土壤中

微生物群落随土壤深度的变化，表明土壤深度的增

加，显著减少了土壤微生物的生物量和多样性，该

结果意味着土壤含水量和养分含量是不同深度土壤

微生物变化的主要驱动因子。土壤深度的增加还可

能影响微生物的群落结构。Li 等[14]的研究结果表明

水稻土中细菌群落组成差异随深度的增加而变大，
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其中土壤全碳含量(Total carbon，TC)和全氮含量

(Total nitrogen，TN)是导致水稻土细菌群落结构变

化的主要影响因素。此外，土壤深度的增加还可能

影响微生物的群落功能。Wang 等[15]通过研究土壤

氮循环相关基因与土壤深度之间的关系，表明除

amoA-AOA 基因外，其他氮循环相关功能基因丰度

均随土壤深度的增加而显著降低，且这些基因与土

壤碳、氮和碳氮比呈显著正相关。 

过去对微生物的研究大多集中在物种数量和多

样性上，而不是物种间的相互作用。然而在复杂的

生态系统中，物种间的相互作用对生态系统的功能

可能较物种丰富度和多样性更为重要[16-17]。微生物

之间的相互作用是陆地生态系统中微生物群落互作

网 络 的 组 成 部 分 [18-19] 。 利 用 生 态 网 络 分 析 法

(Ecological network analysis)可以揭示微生物潜在的

互作机制及影响因素[20]，是预测和改善土壤生态系

统功能的重要步骤[21]。王丹丹等[22]使用生态网络分

析法研究生物炭的添加对土壤根际真菌群落相互作

用的影响。Purahong 等[23]使用生态网络的分析方法

研究了凋落物分解过程中细菌和真菌群落的交互作

用模式，证明微生物群落变化和相互作用驱动了凋

落物分解的不同阶段。 

为揭示典型红壤水稻土剖面微生物分子生态网

络特征，本研究选择江西鹰潭典型红壤水稻土作为

实验对象，采集 0～100 cm 的 5 个剖面土壤，研究

上 层 (0～20 cm)， 中 层 (20～60 cm)和 下 层 (60～

100 cm)不同深度红壤细菌和真菌的互作关系特征。

通过对细菌 16S rRNA 和真菌 18S rRNA 的高通量测

序，在前期研究的基础上[13-15]，利用生态网络分析

法构建三了个不同深度土壤微生物群落互作网络，

以揭示红壤剖面不同深度微生物的界内及界间互作

关系，并且利用随机森林和 VPA 两种分析方法探讨

了影响微生物互作关系的环境因素。 

1  材料与方法 

1.1  供试材料 

供试土壤采集于江西鹰潭地区(东经 116°54′～

116°56′，北纬 28°10′～28°13′，海拔 34～62 m)晚稻

收获后期(2014 年 10 月至 11 月)。在该地区随机选

择 5 个地点(每个地点相距至少 3 km)采集 5 个重复

样品，这些地点均具有土壤类型、耕作制度和气候

条件等变量变化较小的特点。在每个地点，使用螺

旋钻按照以下深度间隔(cm)垂直采集土壤样本：0～

10、10～20、20～40、40～60、60～80 和 80～100，

共 30 个样本[14]。 

1.2  土壤理化性质的测定 

土壤含水率使用重量法测定。可溶性有机碳

(Dissolved organic carbon，DOC)使用 Multi N/C 3100

分析仪(Analytitik Jena AG，Jena，Germany)测定。

4NH -N 和 3NO- -N 使 用 AA3 Continuous Flow 

Analyzer 分析仪(Seal Analytic，Germany)测定。土

壤 全 碳 和 全 氮 使 用 vario MICRO cube(Elementar 

Corporation，Germany)测定。 

1.3  DNA 提取及高通量测序 

使用 FastDNA SPIK Kit 土壤旋转试剂盒(MP 

Biomedicals，Solon，OH，USA)从 0.5 g 冻干土中提

取 土 壤 脱 氧 核 糖 核 酸 (DeoxyriboNucleic Acid ，

DNA)。通过 1%的琼脂糖凝胶电泳和纳米滴分光光

度计 (NanoDrop，Wimmington，DE，USA)，测定

DNA 的质量和浓度。测定合格的 30 个样品的 DNA

在–20℃下储存。 

细 菌 16S rRNA 的 扩 增 引 物 序 列 是

Bacteria-341F=5’-CCTACGGGAGGCAGCAG-3’ ，

Bacteria-758R=5’-CTACCAGGGTATCTAATCC-3’ 。

PCR 扩增的条件为：变性 95 ℃、10 s ，退火 55 ℃、

30 s，延伸 72 ℃、45 s，重复循环变性-退火-延伸 45

次 。 真 菌 18S rRNA 的 扩 增 引 物 序 列 是

Fungal-FR1=5’-AICCATTCAATCGGTAIT-3’ ，

Fungal-FR390=5’- CGATAACGAACGAGACCT-3’ 。

PCR 扩增的条件为：变性 95 ℃、10 s，退火 50 ℃、

30 s，延伸 72℃、45 s，重复循环变性-退火-延伸 45 次。 

1.4  数据处理 

根据测序得到的细菌和真菌的 OTU 数据，使用

Cytoscape 软件中的 CoNet 插件构建微生物生态网

络。分析步骤和网络参数的选择参考顾静馨[24]。网

络 分 析 中 选 择 四 种 相 关 分 析 方 法 ， 即 Pearson 

correlation ， Spearman correlation ， Bray-Curtis 

dissimilarity 和 Kullback-Leibler dissimilarity，起始

连接数设置为 500。然后，采用 Benjamini-Hochberg

方法标准化处理相关系数，即校正原有假设检验得

到的显著性 P 值(P-value)，并最终采用校正后的 P
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值，保留 P<0.05 的相关 OTU 构建关联网络。利用

NetworkAnalyzer 工具，获得网络的特征路径长度、

连接数、节点数、群聚系数、网络密度和平均连通

度等网络拓扑参数。 

本研究通过 R 软件的‘vegan’数据包计算样品

的丰富度和多样性。随机森林的分析方法是通过对

数据集中的每一个解释变量分别随机置换以得到

每个解释变量对被解释变量的贡献程度，以均方误

差(mean square error，MSE)表示。本研究利用 R 软

件中的‘randomForest’数据包进行随机森林模型的

预测；对模型整体的检验利用‘rfUtilities’数据包；

随机森林中每个变量对模型贡献程度的显著性检

验利用‘rfPermute’数据包。方差分解分析(Variance 

Partitioning Analysis，VPA)是一种偏分析法，能够

揭示不同环境因子对细菌真菌互作关系的相对贡

献率大小，本研究使用 R 软件中的‘vegan’数据包

完成。 

2  结  果 

2.1  土壤理化性质沿深度的变化 

随着土壤深度的增加，土壤理化性质如 pH、含

水率(Soil moisture，SM)、TN、TC 和碳氮比(C/N)

等均显著变化(图 1)。例如，土壤 pH 先增加后减小，

在 40～60 cm 之间土壤的 pH 最大；与之相反，

3NO- -N 先减小后增加。此外，除 DOC 和 4NH -N 的

含量随深度的增加而增加外，TC、TN 和 C/N 均随

土壤深度的增加而减小。 

 

注：图中无相同小写字母表示理化性质在不同土壤深度中差异显著(P<0.05)。下同 Note：Different lowercase letters in the figure 

indicate significant difference of physicochemical properties among soil depth（P<0.05）. 

 
图 1  不同深度土壤理化性质变化 

Fig. 1  Physicochemical properties of the soil relative to soil depth 

 2.2   红壤剖面微生物的群落丰富度指数 

沿土壤剖面计算了细菌和真菌群落的丰富度指

数(图 2)。结果表明，尽管细菌和真菌的丰富度指数

沿土壤深度的增加有相同的响应模式。但是相比于

真菌，细菌丰富度对土壤深度的响应更加敏感。例

如：细菌群落的丰富度指数随深度增加连续降低(P 

<0.05)；而真菌群落在 60～100 cm 深度范围内的丰

富度并不随土壤深度的进一步增加而降低。该结果

表明了相比于细菌而言，真菌群落对资源限制可能

有更强的抵抗力。 

2.3  红壤剖面微生物网络互作关系 

基于红壤剖面细菌真菌丰富度指数的变化(图 2)

及群落结构分布[14]，本研究将 0～100 cm 土壤划分

为上层(0～20 cm)、中层(20～60 cm)和下层(60～

100 cm)。基于显著相关性对细菌和真菌的高通量测

序数据构建互作网络(图 3)，探究细菌-真菌群落的

共现模式，使用 NetworkAnalyzer 工具计算网络的

拓扑参数(表 1)。网络拓扑参数的分析表明，随着土

壤深度的增加，网络的群聚系数、平均邻居数和网

络密度均显著增加，特征路径长度和网络节点数则

显著减小。该结果表明土壤微生物之间的总网络互

作随深度的增加而变得复杂紧密。 

上 中 下 三 层 土 壤 微 生 物 互 作 网 络 图 显 示 (图

3a)，土壤微生物互作网络的模块化随深度增加，细 
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图 2  不同深度土壤细菌和真菌丰富度 

Fig. 2  Richness of soil bacteria and fungi relative to soil depth 

 

a）上中下三层网络互相作用图 Diagrams of interactions between the networks of the three soil layers. b）上中下三层网络微生物门

水平上相互作用弦图 Chord diagrams of the interactions between the networks of the three soil layers at the level of microbial phylum. 

 
图 3  三个深度土壤微生物相互作用图 

Fig. 3  Diagram of interactions between soil microbes relative to soil depth 

表 1  三个不同深度下微生物互作网络拓扑性质 

Table 1  Topological properties of microbial interactions network relative to soil depth 

土层深度 

Soil depth 

群聚系数 

Clustering 

coefficient 

网络中心势 

Network 

centralization 

特征路线长度 

Characteristic path 

length 

平均邻居数

Average number 

of neighbors

节点数

Number of 

nodes 

网络密度 

Network 

density 

边数 

Number of 

edges 

上层土壤 Topsoil 0.165 0.034 5.525 2.556 223 0.012 285 

中层土壤 Subsoil 0.320 0.145 4.200 5.973 148 0.041 442 

下层土壤 Bottom soil 0.595 0.263 2.663 9.725 80 0.123 389 
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菌、真菌群落界内的相互作用增加，其中细菌以正

相互作用为主，真菌以负相互作用为主。上中下三

层土壤微生物互作网络在门水平的弦图(图 3b)表

明，细菌群落界内互作主要为酸杆菌门和绿弯菌门，

真菌群落界内互作主要为子囊菌门和担子菌门。在

上层网络中，细菌-真菌群落界间的互作复杂，包含

多个细菌门类与真菌门类的互作；中层网络中，细菌

-真菌群落界间的互作包含的门类减少，主要是酸杆

菌门与子囊菌门之间的互作，绿弯菌门与子囊菌门之

间的互作；下层网络中，细菌-真菌群落界间的相互

作用进一步减少，细菌与真菌群落界内的相互作用增

加，如酸杆菌门和子囊菌门的自相互作用增加。 

进一步分析微生物界内和界间互作所占比例，

细菌在互作网络中的占比随深度的增加而减少，真

菌在互作网络中的占比增加；细菌、真菌群落界内

互作与深度成正比。 

不同深度红壤互作网络中群落之间连接数的分

布情况显示(图 4)，上层土壤的细菌、真菌群落界内

互作和细菌-真菌群落界间互作分别占上层网络的

37%、34%和 29%，且均以正相互作用为主。中层

土壤网络中以细菌群落界内正相互作用为主。下层

土壤网络中以真菌群落界内负相互作用为主。研究

结果进一步表明土壤中细菌-真菌群落界间互作与

深度成反比，且细菌-真菌群落界间互作的正连接数

占总连接数的占比随深度的增加显著减少(上层：

18%，中层：6%，下层：3%)。 

 

图 4   三个深度土壤细菌-真菌群落互作网络中相互作用关系 

Fig. 4  Interactions in the soil bacterial and fungi community interaction network relative to soil depth 

2.4  红壤剖面微生物互作网络的影响因素 

利用随机森林进一步分析土壤微生物互作网络

的拓扑性参数与土壤理化性质的关系(图 5)，结果表

明，细菌、真菌群落界内互作和细菌-真菌群落界间

互作的主要影响因素是土壤中的 TC 含量(P<0.05)，

其次为 TN 含量(P<0.05)。且环境因子对细菌-真菌

群落界间互作的解释量更大。 

利 用 方 差 分 解 分 析 (Variance Partitioning 

Analysis，VPA)分析土壤 pH、SM、C(TC 和 DOC)

和 N(TN、 3NO- -N 和 HN4
+-N)对三层土壤微生物互

作网络的贡献(图 6)。沿土壤剖面上中下三层微生物

互 作 网 络 的 总 解 释 量 分 别 为 77.50%、 92.29%和

74.12%，土壤中的 C 和 N 是影响微生物互作网络的

主要因素，且随着土壤深度的增加，土壤 C 的解释

量从 3.58%增至 32.67%。VPA 结果表明表层土壤微

生物更加受到 N 的影响而深层土壤微生物更加受到

土壤 C 的影响，随着深度的增加，影响微生物相互

作用的环境因素由 N 转变为 C。 

3  讨  论 

本研究通过构建分子生态网络，探究了红壤水 
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a)细菌群落界内互作 Interactions within bacterial community. b)真菌群落界内互作 Interactions within fungal community. c)细菌-真

菌群落界间互作 Interactions between bacteria and fungi communities. 

 
图 5  土壤微生物互作网络与理化性质的随机森林 

Fig. 5  Random forest analysis of physicochemical properties with soil microbial interaction network 

 

图 6  上中下三层土壤微生物互作网络 VPA 分析 

Fig. 6  Variance partitioning analysis of soil microbial interaction network relative to soil depth 

稻土剖面细菌、真菌群落界内及界间的相互作

用及其影响因素。研究表明，尽管细菌和真菌的丰

富度随土壤深度降低(图 2)，但整体微生物互作网络

的拓扑参数显著增强(表 1)，表明相比于表层土壤，

深层土壤微生物之间有更复杂的网络相互作用。这

可能是由于农业系统中作物根系分泌物和地表凋落

物主要增加了表层土壤中有机质的含量，并且施肥

使表层土壤和深层土壤的养分差距变大，从而养分

有效性随土壤深度不同而显著变化[25]，导致表层土

壤微生物多样性高而深层土壤微生物多样性低，微
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生物因土壤养分的减少而相互作用增加。这与 Gu[26]

和 Li[27]等的研究结果一致——施肥会引起土壤性质

的改变从而显著影响土壤微生物群落的组成及相互

作用，深层土壤微生物互作网络较表层土壤微生物

互作网络更加紧密复杂。资源的限制会导致细菌和

真菌群落的相互作用由协作转变为竞争[19]。本研究

中微生物之间的负相互作用随深度的增加而增加

(图 3)，这可能是由于土壤中碳和氮含量随深度增加

而减少，从而导致微生物之间的竞争作用加强。

Banerjee 等[28]的研究结果表明，丰富的有机物和营

养物会使微生物互作网络的负相互作用减少。 

土壤微生物会借助趋化感应游向具有丰富营养

物质的根际附近进行定殖与繁殖[29]，丰富的资源环

境有利于微生物的生长与物质交换。随着土壤深度

的增加，土壤孔隙度减小，养分含量持续下降，影

响了土壤微生物在充足营养源条件下的互作[30]，导

致细菌、真菌群落界内互作增加，而界间互作减少

(图 4)。有研究指出，土壤高 C/N 有利于真菌生长，

低 C/N 有利于细菌生长[29，31-32]。本研究与之相反，

在较高 C/N 的中层土壤主要以细菌群落界内的正相

互作用为主，在较低 C/N 的深层土壤主要以真菌群

落界内的负相互作用为主，可能是由于表层土壤中

含有大量易降解有机碳而深层土壤中的有机碳以难

降解有机碳为主[33-34]，细菌更偏向于利用易降解有

机碳，真菌更偏向于利用难降解有机碳[35-36]，所以

导致表层土壤更适合细菌生长而深层土壤更适合真

菌生长。Huang 等[37]的研究表明不同深度稻田土壤

剖面，微生物群落利用的碳源种类不同。细菌-真菌

群落界间互作不仅会受到环境因素的影响还会受到

土壤中其它生物相互作用的影响[18]。本研究红壤细

菌群落界内互作主要以正相互作用为主，真菌群落

界内互作沿土壤剖面由正相互作用为主转变为负相

互作用为主(图 4)。Eldridge 等[38]的研究结果表明，

土壤微生物网络中细菌和真菌的接连差异主要取决

于土壤受到的干扰程度，环境干扰会增加微生物群

落结构的不稳定性[39]。供试土壤是典型水稻土，施

肥增加了表层土壤养分含量。微生物之间的相互作

用主要是受到养分的驱动，丰富的资源会减少微生

物之间的负相互作用[21，28]，随着土壤深度的增加，

土壤养分含量减少，竞争性的相互作用在资源相对

短缺时可能更加重要[21]，所以真菌需要通过竞争性

的相互作用来满足自身的需求。研究表明，根际土

壤中的碳首先会被腐生真菌利用[40]。深层土壤中受

到可利用碳组分的限制，细菌群落需要通过正相互

作用来缓解环境的胁迫，同时扩大自己的生态位，

以更好地获取资源[41]。 

已有报道表明，微生物群落结构和功能随土壤

剖面的变化显著受到土壤中 TN 和 TOC 的影响[42]。

本研究对典型红壤水稻土的分析表明，土壤中 C 和

N 是影响细菌和真菌互作的主要因素(图 5)，且随土

壤深度的增加，对微生物互作网络的主要贡献因素

由 N 转变为 C(图 6)。Jangid 等[43]的研究结果表明，

微生物群落的差异与土壤可矿化的 C、N 含量和可

提取的养分含量有关。Wan 等[44]的研究结果表明，

施氮肥会降低土壤 C/N，进而改变土壤微生物群落

结构。氮肥的施加会降低表层土壤微生物生物量及

细菌/真菌的比例[45]，所以 N 是表层土壤微生物互作

的主要贡献因素。由于土壤 C-N 转化过程密切的偶

联效应，土壤有机质分解受到土壤 N 养分的控制。

氮肥的添加缓和了表层土壤中 N 对微生物的限制，

减轻了微生物需要通过矿化惰性有机质以获取 N 的

需求，使 r 策略微生物获得更强的竞争优势[46]。相

比之下，深层土壤中可利用的碳源和氮源急剧减少，

深层土壤微生物受到 C 的影响增加。Fierer 等[7]的研

究结果表明，土壤碳的可利用性随深度增加而下降，

深层土壤微生物较表层土壤微生物更加受到土壤中

C 含量的限制，土壤中的 C 含量是细菌和真菌群落

互作的主要驱动因素。 

4  结  论 

典型红壤水稻土微生物相互作用网络的拓扑性

质如网络的连通度、群聚系数和网络密度等均与土

壤的深度成正比；土壤深度越深，微生物的相互作

用越紧密，模块化越明显，且细菌、真菌群落界内

互作增加而细菌-真菌群落界间互作减弱。上层土壤

以正相互作用为主，中层土壤以细菌群落界内正相

互作用为主，下层土壤以真菌群落界内负相互作用

为主。这主要受到土壤中 C 和 N 含量的影响，且随

着土壤深度的增加，土壤中 C 对微生物互作网络影

响显著增加，微生物互作网络最主要的贡献因素由

N 转变为 C。 
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