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水土流失防治措施对马尾松林土壤微生物群落分子生态

网络的影响* 

李  前1，李忠武1，2†，聂小东2，刘窑军2，童  迪1，肖林辉2，申志高3，

石  林3 
（1. 湖南大学环境科学与工程学院，长沙 410082；2. 湖南师范大学资源与环境科学学院，长沙 410081；3. 湖南省水利水电科学研究院，

长沙 410007） 

摘  要：水土流失防治措施可以提高侵蚀退化林地的土壤质量。为了探究典型水土流失防治措施对土壤微生物分子生

态网络的影响，在南方红壤区马尾松林下建立了水土流失防治措施小区，设置 3 种不同处理，分别为挖设鱼鳞坑加种

植草本，挖设鱼鳞坑加种植草本与灌木，以及对坡面土壤不设置任何措施的对照。利用 16S rRNA 和 18S rRNA 基因 

Illumina MiSeq 高通量测序技术，测定 3 种处理下的土壤微生物群落组成，基于随机矩阵的方法构建微生物网络。结

果表明，措施实施后，绿弯菌门相对丰度显著降低，变形菌门与酸杆菌门的相对丰度显著升高（P < 0.05）。2 种措施处

理下微生物网络总节点数、总连接数、平均连通度以及模块性均较高，微生物网络的规模增大，微生物间互相作用更

复杂。3 个微生物网络均以负互相作用（60.59%～67.49%）为主，措施实施后物种间竞争作用进一步加强。绿弯菌门、

放线菌门和变形菌门中的部分菌群在本研究区的微生物网络中起着重要的连接作用，此外，3 个微生物网络的部分关键

节点所属的菌群相对丰度较低（< 1%），对于构建微生物网络也具有关键作用。2 种措施处理下微生物网络平均路径

距离较长，微生物作用的响应速度慢，群落结构稳定性提高，其中挖设鱼鳞坑并种植草本与灌木的措施较挖设鱼鳞

坑并只种植草本的措施效果更优。冗余分析表明，土壤容重（R2 = 0.465，P < 0.05）、pH（R2 = 0.377，P < 0.05）、

有机质（R2 = 0.383，P < 0.05）、全氮（R2 = 0.545，P < 0.01）、对细菌群落结构有显著影响，土壤含水量（R2 = 0.485，

P < 0.05）对真菌群落结构有显著影响。上述研究结果表明，水土流失防治措施实施后土壤微生物群落结构发生明显变

化，网络规模增大、物种间互作强度以及微生物群落结构的稳定性提高。 

关键词：水土流失防治措施；马尾松；微生物群落结构；分子生态网络；微生物相互作用 
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Plantation 

LI Qian1, LI Zhongwu1, 2†, NIE Xiaodong2, LIU Yaojun2, TONG Di1, XIAO Linhui2, SHEN Zhigao3, SHI Lin3 

(1. College of Environment Science and Engineering, Hunan University, Changsha 410082, China; 2. College of Resources and 

Environmental Science, Hunan Normal University, Changsha 410081, China; 3. Hunan Institute of Water Resources and Hydropower 

Research, Changsha 410007, China) 

 

Abstract: 【Objective】 Prevention and control measures of soil erosion can restore forest vegetation and improve soil quality, 

and hence affect the soil microbial community structure. Soil microbes play an important role in soil substance recycling. Thus, 

it is of great significance to explore changes in soil biochemical processes and to study the effects of typical prevention and 

control measures of soil erosion on the interactions between soil microbial community. Ecological network analysis can be 

used to reveal microbial interactions and microbial network structure. However, it is still unclear how prevention and control 

measures of soil erosion affect the microbial interaction network in Pinus massoniana plantation. There are few researches 

exploring soil microbial interactions and the changes in environmental factors caused by agricultural engineering measures and 

vegetation planting. 【Method】 In this paper, a one-year field experiment was carried out in Pinus massoniana plantation of 

the Institute of Soil and Water Conservation of Shaoyang City (111°22′E, 27°03′N), Hunan Province, China. The experiment 

was designed to have three treatments, one for digging fish-scale pits and planting grass, one for digging fish-scale pits and 

planting grass and shrubs and another for a control check without any measure; three replicates were conducted for each 

treatment. One year later, soil samples were collected from the three treatments, separately, for analysis of soil 

physicochemical properties and DNAs. The 16S rRNA and 18S rRNA Illumina MiSeq high-throughput sequencing technology 

was used to determine the soil microbial community structure under different treatments, and the random matrix method was 

used to construct the microbial network. 【Result】After implementation of prevention and control measures of soil erosion, 

soil microbial community composition changed as the relative abundance of Chloroflexi significantly decreased and that of 

Proteobacteria and Acidobacteria significantly increased. Ecological network analysis showed that the total nodes, total links, 

average connective degree, and the modularity of the microbial network increased. This indicated an increase in the microbial 

network scale and complicated microbial interactions. Three microbial networks were dominated by negative interactions 

(60.59%–67.49%), and the competition between species was strengthened after the implementation of the two measures. Parts 

of the microbial communities of Chloroflexi, Actinobacteria, and Proteobacteria played an important connecting role in the 

microbial network of the study area. Also, some key microbial communities with low relative abundance (< 1%) played a key 

role in the establishment of the microbial network. The average path distance of microbial networks became longer after the 

implementation of the measures. This means that the response rate of microbial action slowed down and the stability of the 

community structure was improved. Additionally, the measure of digging fish-scale pits and planting grass and shrubs was 

more effective than digging fish-scale pits and planting grass. Soil bulk density (R2 = 0.465, P < 0.05), pH (R2 = 0.377, P < 

0.05) , soil organic matter (R2 = 0.383, P < 0.05), and total nitrogen (R2 = 0.545, P < 0.01) had significant influence on 

bacterial community structure while soil water content (R2 = 0.485, P < 0.05) had a significant influence on fungal community 

structure. 【Conclusion】After implementation of prevention and control measures of soil erosion (i) soil microbial community 

structure changed, (ii) the microbial network scale, interaction and stability increased, and (iii) the competition within soil 

microbial communities became more intensive. 

Key words: Prevention and control measures; Pinus massoniana; Microbial community structure; Molecular ecological network; 

Microbial interaction 
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我国南方红壤区马尾松林土壤侵蚀严重、生物

多样性差，以工程措施和生物措施为主的水土流失

防治措施可减少林下土壤侵蚀、恢复林地植被、提

高土壤质量[1]。土壤微生物是生态系统恢复的重要

驱动力，土壤的生物学特性可以对土壤内外环境的

变化作出快速响应 [2-3]。土壤细菌、真菌数量以及

微生物量均受到土壤性质，特别是养分的影响[4]。

Wang 等 [5]研究表明，苹果林中，不同覆盖措施下

的土壤环境异质性决定了微生物群落结构和优势

种群，覆盖措施增加了微生物的多样性与优势菌群

的相对丰度。在中国北方旱地，保护性耕作通过改

变土壤质地，改善水分和养分水平，提高了土壤细

菌的多样性[6]。有研究表明，在草原土壤中，水平

条沟虽然能有效提高土壤养分，但对土壤微生物特

性的改善并不显著 [7]，但王海荣 [8]的研究表明，在

森林土壤中，实施水平沟和鱼鳞坑整地后土壤微生

物数量上升。宋贤冲等[9]使用 Biolog-Eco 微平板技

术分析了微生物群落多样性，证明在退化人工林恢

复过程中，土壤微生物的多样性指数与植被物种丰

度显著正相关。 

尽管已有研究探讨了微生物群落多样性、结构

组成对农业管理措施引起的土壤性质及外部环境的

响应，但对水土流失防治措施下微生物相互作用的

变化仍知之甚少。在生态系统中，微生物并不是简

单地以单个种群的形式积累，而是形成复杂的相互

作用网络，这对维持生态系统的功能和服务至关重

要[10]。生态网络分析法（Ecological network analysis）

是基于随机矩阵原理研究微生物间交互作用机制及

微生物系统稳定性的一种方法，可用于预测土壤生

态系统功能[11-12]。李冰等[13]比较了不同利用类型土

地的细菌分子生态网络，发现旱田细菌网络规模更

大，物种互作关系更为复杂，而天然林地土壤细菌

之间的竞争关系最强烈。Tao 等[14]使用生态网络分

析方法研究了微生物的相互作用对玉米生长的影

响，证明了生态网络复杂度驱动了玉米产量的增长。

Wang 等 [5]发现覆盖措施增强了土壤微生物之间的

相互作用关系，有利于提升土壤质量。Zhou 等[15]

在研究废弃尾矿土地的恢复过程中发现，植被重建

驱动了废弃地土壤微生物网络的变化，提高了网络

的连通性，使废弃土壤向附近森林土壤的状态发展。 

有研究表明，农业工程措施及林下植被变化均会

对土壤理化性质及微生物群落结构造成影响[16-17]。

多种环境因素均能驱动土壤微生物分子生态网络

的变化，同时微生物群落结构的变化也会影响微生

物群落个体与其他物种的相互作用关系。因此，本

研究假设，水土流失防治措施会改变土壤微生物分

子生态网络。本研究以湖南省邵阳市莲荷小流域马

尾松林坡面土壤为实验对象，建设试验小区，布设

2 种典型水土流失防治措施（挖设鱼鳞坑并种植草

本，挖设鱼鳞坑并种植草本与灌木）以及 1 个对照

组（不设置任何措施）。采集 3 种处理下 0～5 cm 深

度的土壤，进行 16S rRNA 和 18S rRNA 高通量测序，

测定土壤微生物群落结构，结合分子生态网络的研

究方法，构建 3 种处理下土壤的微生物网络，分析

了水土流失防治措施下土壤微生物网络特征、微生

物互作关系的变化以及土壤理化性质对微生物群

落结构的影响，以期为退化林地生态系统土壤养分

调控研究及制定科学有效的水土流失防治措施提

供参考。 

1  材料与方法 

1.1  试验区概况与设计 

试验区位于湖南省邵阳市水土保持研究站内

（27°03′ N，111°22′ E），属于长江流域资江水系，海

拔 231～276 m。该区域为典型亚热带季风气候区，

年均温为 17.1 ℃，年均降水量为 1 327 mm。区域

内的土壤主要为第四纪红黏土发育的地带性红壤、

黄壤。研究区的马尾松为 1984 年种植的人工林。本

试验前，马尾松林土壤本底值见表 1。 

2018 年 10 月，选择了一处坡度为 8°～10°的马

尾松林坡面，设置了 3 种处理的试验小区：T1，挖

设鱼鳞坑+种植草本；T2，挖设鱼鳞坑+种植草本+

种植灌木；T3，对照（图 1）。每种处理设置 3 个重

复，共 9 个小区。鱼鳞坑的横截面为半径 50 cm 的

半圆形，深 20 cm，圆形凸向朝坡下设置。每个小

区长 10 m，宽 5 m，小区的长沿坡向设置。试验中

所种植的草本为黑麦草，灌木为胡枝子，这两种植

被均是研究区域的乡土物种，且具有较强的抗逆性。 

1.2  样品采集与处理 

2019 年 10 月，在各试验小区内采集土样。在

每个试验小区选取 6 个采样点（样点位置见图 1），

用土钻采集 0～5 cm 土样，移除样品中的石块、凋

落物及植被根系后，将每列中的 3 个土样均匀混合
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成一个样品，每个小区获得 2 个混合样品，每种措

施共计 6 个混合样品，共计 18 个混合样品。混合

样品带回实验室后，一部分于–70 ℃条件下冷冻保

存，用于 DNA 提取与高通量测序，另一部分在室

温下自然风干，用于测定土壤 pH、有机质及全氮

含量。此外，在每个采样点用环刀（直径 50.46 mm×

高 50 mm）采集一个环刀样品，用于测定土壤含水

量及容重。 

表 1  马尾松林土壤基本理化性质 

Table 1  Physical and chemical properties of the soil in Pinus massoniana forests 

土壤名称 

Soil type 

含水量 

Soil water 

content/（g·kg–1） 

容重 

Bulk density 

/（g·cm–3） 

pH 

有机质 

Soil organic 

matter/（g·kg–1）

全氮 

Total nitrogen

/（g·kg–1） 

碳氮比 

C/N 

砂粒 

Sand/% 

粉粒

Silt/%

黏粒

Clay/%

红壤 Red soil 16.16 1.19 4.09 13.21 0.59 12.94 31.41 33.26 35.33

 

 

图 1  实验小区设置及采样点位置示意图（圆点为采样点

位置） 

Fig. 1  Set up of experimental plots and soil sample points（the dots 

represent soil sampling positions） 

1.3  土壤理化性质测定 

土壤含水量使用烘干法测定。土壤容重使用环刀

法测定。土壤 pH 采用 pH 计测定（土壤土水比为 1︰

2.5）。土壤有机质含量采用重铬酸钾-外加热法测定[18]，

土壤全氮含量采用重铬酸钾-硫酸消化法测定[19]。 

1.4  DNA 提取及高通量测序 

使 用 土 壤 DNA 试 剂 盒 （ Omega Bio-tek，

Norcross，GA，U.S.），在说明书的指导下从 0.5 g

混合土壤中提取基因组 DNA。用 1%的琼脂糖凝胶

电泳检测 DNA 的提取质量，使用 NanoDrop2000 测

定 DNA 浓度和纯度。细菌 16S rRNA 的扩增引物序

列为 338F（5′-ACTCCTACGGGAGGCAGCAG-3′）

和 806R（5′-GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3′），对

16S rRNA 基因 V3-V4 可变区进行 PCR 扩增，PCR

扩增的条件为 95℃变性 30 s，55℃退火 30 s，72℃

延伸 30 s，然后 72℃稳定延伸 10 min，最后在 4℃

进 行 保 存 。 真 菌 18s rRNA 的 扩 增 引 物 序 列 为

SSU0817F（5′-TTAGCATGGAATAATRRAATAGGA- 

3′）和 1196R（5′-TCTGGACCTGGTGAGTTTCC- 

3′），PCR 扩增条件为 95℃变性 30 s，55℃退火 30 s，

72℃延伸 30 s，然后 72℃稳定延伸 10 min，最后在

4℃进行保存。 

将同一样本的 PCR 产物混合后采用 2%琼脂糖

凝 胶 回 收 PCR 产 物 ， 采 用 AxyPrep DNA Gel 

Extraction Kit（Axygen Biosciences，Union City，CA，

USA）进行回收产物纯化，2%琼脂糖凝胶电泳检测，

并用 Quantus™ Fluorometer（Promega，USA）对回

收产物进行检测定量，利用 Illumina 公司的 Miseq 

PE300 平台进行测序。 

1.5  微生物网络构建与分析 

高通量测序得到的细菌、真菌的 OTU 数据，在

Molecular Ecological Network Analyses Pipeline
（MENA）网站（http：//ieg4.rccc.ou.edu/mena）上传

数据后，进行 lg 标准化处理，构建 Pearson 相关性矩

阵。基于随机矩阵理论（random matrix theory，RMT），

设置合适的阈值，构建了 3 种处理下的土壤微生物

分 子 生 态 网 络 （ phylogenetic molecular ecological 

network，pMEN），获得网络拓扑参数文件。Deng

等[12]的研究详细介绍了网络构建的步骤。利用 Gephi 

0.9.2 软件对微生物网络进行可视化处理。 

描述网络的特征参数包括：节点数即群落中的

物种数；连通度即某个节点与其他连接节点的连接

数之和；路径距离即两个节点之间的最短距离；聚

类系数即一个节点与其他节点间连通度的好坏；网

络模块性即分子生态网络模块化特性，一个生态网

络被分成多个模块，每个模块均是生态系统中的一 
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个功能单元。模块内的连通度（Zi）与模块间的连

通度（Pi）用以表征节点的作用。 

1.6  统计分析 

利用 SPSS25 软件（SPSS Inc，Chicago，IL，USA）

进行土壤理化性质的单因素方差分析，采用 ANOVA

的最小显著差异（LSD）选项来检验差异显著性。利

用 Origin 2019 软件（OriginLab，Northampton，MA，

USA）绘制 3 种处理下的土壤微生物群落结构、微生

物网络的拓扑角色分布及节点分布韦恩图。 

2  结  果 

2.1  土壤基本理化特征 

马尾松林 3 种处理下的土壤理化性质如表 2 所

示，T1、T2 处理下土壤含水量较 T3 处理高 24.95%、

21.58%，差异显著（P < 0.05）；T1、T2 处理下土壤容

重较 T3 处理低，差异显著（P < 0.05）；与 T1、T2 相

比，T3 处理下的土壤 pH 较低，但各处理的土壤 pH

无显著差异；T1、T2 处理下土壤有机质含量较 T3 处

理高 103.17%、84.48%，差异显著（P < 0.05）；T1、

T2 处理下土壤全氮含量较 T3 处理高 49.28%，43.48%，

差异显著（P < 0.05）。T1、T2 处理下的土壤碳氮比值

较 T3 处理高 36.24%，29.92%，差异显著（P < 0.05）。 

2.2  基于高通量测序的土壤微生物群落组成 

如图 2a 所示，从门水平上分析，马尾松林 3 种

处理下的土壤中共有的优势细菌群（相对丰度  > 

5% ） 有 ： 绿 弯 菌 门 （ Chloroflexi ）、 变 形 菌 门

（Proteobacteria）、放线菌门（Actinobacteria）和酸杆

菌门（Acidobacteria）。其中绿弯菌门在 T1 处理

（29.19%）、T2 处理（27.21%）中的相对丰度显著低 

于 T3 处理（51.36%）（P < 0.05）；变形菌门在 T1 处

理（25.00%）、T2 处理（25.59%）中的相对丰度显著

高于 T3 处理（13.56%）（P < 0.05）；放线菌门在各

处理中的相对丰度差异不显著；酸杆菌门在 T1 处理

（12.56%）、T2 处理（11.82%）中的相对丰度显著高

于 T3 处理（6.92%）（P < 0.05）。此外，门水平上的

其他主要细菌群有：WPS-2（4.42%～6.32%）、浮霉

菌门（Planctomycetes）（2.04%～2.72%）、杆菌门

（Patescibacteria）（0.73%～1.63%），其中杆菌门在

T1 处理（1.63%）与 T2 处理（1.46%）中的土壤显

著高于 T3 处理（0.73%）（P < 0.05）。在目水平上，

3 种处理下的土壤中共有的优势细菌群有纤线杆菌

目 （ Ktedonobacterales ）（ 16.34% ～ 28.75% ）、

norank_c__AD3 （ 5.03% ～ 13.99% ）、 Frankiales

（ 5.63% ～ 9.54% ）、 Solirubrobacterales （ 5.85% ～

7.46% ）（ 图 3a ）。 其 中 纤 线 杆 菌 目 在 T1 处 理

（16.34%）、T2 处理（16.78%）中的相对丰度显著低

于 T3 处理（28.75%）（P < 0.05）；norank_c__AD3

在 T1 处理（7.14%）、T2 处理（5.04%）中也显著低

于 T3 处理（13.99%）（P < 0.05）；Frankiales 和

Solirubrobacterales 的相对丰度在各处理土壤中无显

著差异。在属水平上，3 种处理下的土壤中共有的优

势细菌群有：norank_f__norank_o__norank_c__AD3

（ 5.04% ～ 13.99% ）、 酸 热 菌 属 （ Acidothermus ）

（5.20%～8.42%）、锥形菌属（Conexibacter）（5.39%～

6.72%）（图 4a）。其中 norank_f__norank_o__norank_ 

c__AD3 的相对丰度 在 T1 处理（7.14%）、T2 处理

（5.04%）中显著低于 T3 处理（13.99%）（P < 0.05）；

酸热菌属和锥形菌属的相对丰度在各处理土壤中无

显著差异。 

表 2  不同处理下的土壤基本理化特征 

Table 2  Variation of the physical and chemical properties of the soil with treatment 

处理 

Treatment 

含水量 

Soil water content 

/% 

容重 

Bulk density 

/（g·cm–3） 

pH 

有机质 

Soil organic matter 

/（g·kg–1） 

全氮 

Total nitrogen 

/（g·kg–1） 

碳氮比 

C/N 

T1 13.72±1.32a 1.13±0.09b 4.29 ± 0.06a 31.41 ± 0.92a 1.03 ± 0.05a 17.67±0.52a

T2 13.35±1.67a 1.09±0.09b 4.32 ± 0.02a 28.52 ± 1.74a 0.99 ± 0.06a 16.85±0.99a

T3 10.98±0.87b 1.27±0.08a 4.14 ± 0.02a 15.46 ± 0.95b 0.69 ± 0.06b 12.97±0.54b

注：T1：挖设鱼鳞坑+种植草本；T2：挖设鱼鳞坑+种植草本+种植灌木；T3：对照。同列不同小写字母表示差异性显著（P<0.05）；

下同。Note：T1：digging fish-scale pits + planting grass，T2：digging fish-scale pits + planting grass + planting shrubs，T3：control check. 

Different letters in the same column indicate a significant difference（P < 0.05）. The same below. 
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如图 2b 所示，马尾松林 3 种处理下的土壤中共

有的优势真菌群（相对丰度  > 5%）有子囊菌门

（ Ascomycota ）（ 57.01% ～ 70.74% ） 和 担 子 菌 门

（Basidiomycota）（26.42%～38.16%）。子囊菌门和担

子菌门在各处理下的土壤中相对丰度差异均不显著。

此外，土壤中的其他主要菌群有：unclassified_k__ 

Fungi（1.07%～2.01%）、毛霉菌门（Mucoromycota）

（0.64%～1.65%）。在目水平上，3 种处理下的土壤共

有的优势真菌群有散囊菌目（Eurotiales）（22.20%～

31.44%）、银耳目（Tremellales）（6.86%～12.30%）、

刺 盾 炱 目 （ Chaetothyriales ）（ 5.36%～12.80% ）、

unclassified_c__Leotiomycetes（6.82%～9.17%）（图

3b），各优势真菌群的相对丰度在不同处理下的土壤

中不存在显著差异。在属水平上，3 种处理下的土壤

共有的优势真菌群有 unclassified_f__Aspergillaceae

（11.36%～15.42%）、Saitozyma（6.25%～11.27%）、

unclassified_c__Leotiomycetes（6.82%～9.17%）（图

4b），同样地，属水平上各优势真菌群的相对丰度在

不同处理下的土壤中也不存在显著差异。 

2.3  土壤微生物分子网络的特性 

根据 3 种处理下的土壤微生物测序的结果，采

用基于 RMT 的网络分析方法，识别群落中的微生物

相互作用。数据分析之后，分别保留 894、947、868

个 OTU 节点，构建微生物群落分子生态网络，并计

算主要的特征参数来描述网络的总体结构（表 3）。

3 个网络拓扑分布的 R2 为 0.877、0.837 和 0.868，符

合幂定律（Power law），表明各网络的无尺度行为，

可以进一步分析。自动确定的阈值非常相似，分别

为 0.980、0.980 和 0.970。 

网络特征参数的分析表明，T1 处理、T2 处理 

 

注：相对丰度< 1%的微生物群落合并为其他，下同。Note：Microbial communities with relative abundance less than 1% were merged 

into others，the same bellow. 

 
图 2  土壤细菌、真菌在门水平上的群落结构 

Fig. 2  Bacterial and fungal community structure of soil samples at the phylum level 

 

图 3  土壤细菌、真菌在目水平上的群落结构 

Fig. 3  Bacterial and fungal community structure of soil samples at the order level 
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图 4  土壤细菌、真菌在属水平上的群落结构 

Fig. 4  Bacterial and fungal community structure of soil samples at the genus level 

中土壤微生物网络的总节点数、总连接数、平均连通

度以及模块性较 T3 处理更高，表明 T1 处理与 T2 处

理下的土壤微生物网络规模更大，相互作用的关系更

为复杂；微生物网络路径距离代表物种间传递物质、

能量及信息的效率[20]，相比较于 T1 处理与 T2 处理，

T3 处理下的网络平均群聚系数较高，而网络平均路

径距离较短，表明 T3 处理中土壤微生物间响应速度

快，易受外界环境的干扰，群落结构稳定性差；而

T1 处理与 T2 处理中土壤微生物间的响应速度更慢，

当外界环境发生变化时群落结构可以保持相对稳定。 

微生物网络中，节点之间的作用分为正互相作用

和负互相作用。本研究中构建的 3 个土壤微生物互相

作用网络（图 5）中，大多数微生物间均为负互相作

用。这表明在 3 种处理下的土壤中微生物是以竞争关

系为主导，共生关系较弱，其中 T2 处理（67.49%）

下 的 土 壤 微 生 物 竞 争 关 系 比 例 最 高 ， T1 处 理

（65.75%），次之，T3 处理（60.59%）最低。总体来

看，在 3 个微生物网络中，T2 处理的微生物网络连

接最紧密，结构最复杂。此外，从图 2 中可以看出，

3 个微生物网络中各模块的大小也存在着差异，相比

于 T3 处理，T1 处理和 T2 处理的微生物网络中形成

了更大的节点模块，用以维持网络的结构和功能。 

 

注：图中每个节点代表一个 OTU，每个节点的大小与其连接数成正比。节点间存在连线表示各节点有显著的相关性（P < 0.05）。

网络的不同模块以不同的颜色显示，小于 20 个节点的模块中的节点为灰色。Note：Each node represents an OTU，and the size of each 

node is proportional to the number of connections. The links between the nodes indicate a significant correlation（P < 0.05）. Different 

modules are presented with different colors，and nodes in modules with less than 20 nodes are colored gray. 

 
图 5  土壤微生物互相作用网络 

Fig. 5  Soil microbial interaction network 
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表 3  土壤微生物分子生态网络特征参数 

Table 3  Characteristic parameters of the molecular ecological network of soil microbe 

处理 

Treatment 

相似度阈值 

Similarity 

threshold 

总节点数

Total nodes

总连接数 

Total links 
R2 

平均连通度 

Average 

connective degree

平均群聚系数 

Average 

clustering coefficient

平均路径距离 

Average 

path distance 

模块性（模块数）

Modularity 

（No. of modules）

T1 0.980  894 1971 0.877 4.510  0.173 9.098 0.854（117） 

T2 0.980  947 2158 0.837 4.558  0.175 9.705 0.896（134） 

T3 0.970  868 1723 0.868 4.433  0.206 7.535 0.837（76） 

 

2.4  土壤微生物分子网络节点的拓扑角色 

通过计算土壤微生物群落分子生态网络节点的

模块内连通度（Zi）和模块间连通度（Pi），分析 3

种处理下微生物网络各节点的拓扑学角色分布差异

（图 3）。网络节点分为四类：①外围节点（Zi ≤2.5，

Pi ≤ 0.62），连接数少，基本是与模块内部节点相

连接；②模块枢纽（Zi > 2.5，Pi ≤0.62），与模块

内部的节点高度连接；③连接器（Zi ≤2.5，Pi > 

0.62），与其他模块的节点高度连接；④网络枢纽（Zi 

> 2.5，Pi > 0.62），既与其他模块的节点高度连接，

又与模块内部的节点高度连接[21]。通常认为，Zi > 

2.5 或者 Pi > 0.62 的节点是关键节点，在与模块内

或模块间的节点连接中发挥重要作用。 

在所构建的 3 个微生物网络中，共有 1 376 个

不重复的节点。T1 处理（97.99%）、T2 处理（98.42%）

和 T3 处理（97.35%）中的大部分节点均是外围节

点（图 6）。此外，只有 61.6%的节点出现在 1 个以

上的网络中（图 7），说明各微生物网络的节点组成

存在一定的差异性。T1 处理中共有 14 个模块枢纽，

T2 处理中共有 13 个模块枢纽，T3 处理中共有 15

个模块枢纽；T1 处理中共有 4 个连接器，T2 处理

中共有 2 个连接器，T3 处理中共有 8 个连接器；3

种处理中均没有网络枢纽节点。在 3 个不同的微生物

网络中，几乎没有模块枢纽节点与连接器节点重叠。 

根据各关键节点所对应的菌群，分析 3 种处理

的土壤微生物关键菌群在门水平上的分布情况（表

4）。T1 处理的土壤中关键菌群分别属于 7 个菌门，

其中放线菌门所占的比例最大，为 27.78%；T2 处

理的土壤中关键菌群分别属于 10 个菌门，其中变形

菌门所占的比例最大，为 26.67%；T3 处理的土壤

中关键菌群分别属于 10 个菌门，其中绿弯菌门所占

的比例最大，达到了 34.78%。同时，在三个处理的

土壤中，细菌类关键菌群均多于真菌类关键菌群。

此外，在各处理的土壤出现的关键菌群中，厚壁菌

门、纤毛菌门、装甲菌门、拟杆菌门、GAL15、芽

单胞菌门、疣微菌门、WPS-2 以及壶菌门，均不属

于本研究区优势或主要菌群。 

2.5  土壤理化性质对土壤微生物群落结构的影响 

利用冗余分析（Redundancy analysis）解析土壤

理化性质对微生物群落结构的影响（图 8）。结果显 

 

图 6  土壤微生物网络节点的拓扑角色分布 

Fig. 6  Role distribution of soil microbial network nodes 
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图 7  节点分布韦恩图 

Fig. 7  Venn diagram of node distribution 

示，土壤理化性质对细菌群落结构变化的总解释量

为 41.41%，其中第一轴的解释量为 32.87%，第二

轴的解释量为 8.54%，T1 处理与 T2 处理的土壤细

菌群落主要受土壤含水量、pH、有机质以及全氮含

量的影响，而 T3 处理的土壤细菌群落主要受土壤容

重和土壤碳氮比的影响。其中，土壤容重（R2=0.465，

P < 0.05，n = 18）、pH（R2 = 0.377，P < 0.05，n = 18）、

有机质（R2 = 0.383，P < 0.05，n = 18）、全氮（R2 = 

0.545，P < 0.01，n = 18）、对土壤细菌群落结构影

响显著。研究表明，土壤理化性质对真菌群落结构

变化的总解释量为 46.29%，其中第一轴的解释量为

38.72%，第二轴的解释量为 7.57%，T1 处理的土壤

真菌群落主要受土壤含水量与 pH 的影响，T2 处理

的土壤真菌群落主要受土壤有机质及全氮的影响，

T3 处理的土壤真菌群落主要受土壤容重的影响。其

中，土壤含水量（R2 = 0.484 5，P < 0.05，n = 18）

对土壤真菌群落结构影响显著。 

表 4  关键微生物菌群的分布情况 

Table 4  Distribution of key microbial flora 

处理 

Treatment 

关键微生物菌群 

Key microbial flora 

关键节点数 

Number of key nodes 

比例 

Ratio/% 

类别（界） 

Category（Kingdom） 

T1 放线菌门 Actinobacteria 5 27.78 细菌 Bacteria 

 变形菌门 Proteobacteria 4 22.22  

 绿弯菌门 Chloroflexi 4 22.22  

 浮霉菌门 Planctomycetes 2 11.11  

 厚壁菌门 Firmicutes 1 5.56  

 子囊菌门 Ascomycota 1 5.56 真菌 Fungi 

 纤毛菌门 Ciliophora 1 5.56  

T2 变形菌门 Proteobacteria 4 26.67 细菌 Bacteria 

 绿弯菌门 Chloroflexi 3 20.00  

 放线菌门 Actinobacteria 1 6.67  

 装甲菌门 Armatimonadetes 1 6.67  

 拟杆菌门 Bacteroidetes 1 6.67  

 GAL15 1 6.67  

 芽单胞菌门 Gemmatimonadetes 1 6.67  

 浮霉菌门 Planctomycetes 1 6.67  

 疣微菌门 Verrucomicrobia 1 6.67  

 子囊菌门 Ascomycota 1 6.67 真菌 Fungi 

T3 绿弯菌门 Chloroflexi 8 34.78 细菌 Bacteria 

 酸杆菌门 Acidobacteria 3 13.04  

 WPS-2 3 13.04  
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续表 

处理 

Treatment 

关键微生物菌群 

Key microbial flora 

关键节点数 

Number of key nodes 

比例 

Ratio/% 

类别（界） 

Category（Kingdom） 

T3 放线菌门 Actinobacteria 2 8.70  

 浮霉菌门 Planctomycetes 2 8.70  

 杆菌门 Patescibacteria 1 4.35  

 子囊菌门 Ascomycota 1 4.35 真菌 Fungi 

 纤毛菌门 Ciliophora 1 4.35  

 壶菌门 Chytridiomycota 1 4.35  

 毛霉菌门 Mucoromycota 1 4.35  

 

a）细菌群落与土壤理化性质的冗余分析 Redundancy analysis of bacterial community and soil physicochemical properties. b）真菌

群落与土壤理化性质的冗余分析 Redundancy analysis of fungal community and soil physicochemical properties. 

 
图 8  不同处理的土壤微生物群落与土壤理化性质的冗余分析 

Fig. 8  Redundancy analysis of soil microbial community and soil physicochemical properties in different treatments 

3  讨  论 

分析微生物群落分子生态网络的相互作用及其

影响因素，是研究水土流失防治措施下微生物生态

系统响应的关键。微生物网络的各种参数，如拓扑

结构、模块性、网络组成等，更能反映微生物群落

与其相关生态位功能之间的关系[22]。结果表明，本

研究中所实施的水土流失防治措施改变了土壤微生

物生态网络的特征参数，较对照组（T3），实施了水

土流失防治措施的土壤中微生物网络规模更大，相

互作用更为复杂，有助于微生物菌群更有效地利用

土壤养分[23]，同时连接度更高的复杂网络对环境扰

动有更强的抵抗性[24]。其中，鱼鳞坑加种植草本与 

灌木（T2）处理下土壤微生物网络复杂性大于鱼鳞

坑加种植草本（T1）处理。鱼鳞坑可拦蓄雨期产生

的径流泥沙，积累水分与养分[25]，有研究表明，泥

沙沉积物中的碳含量是田间土壤的 5 倍～32 倍[26]。

本研究中，较对照组，2 种措施处理均显著提高了

土壤的水分含量，而土壤含水量对微生物群落结构

有重要的影响[27]。同时，2 种措施处理也显著提高

了土壤的有机质与全氮的含量，为微生物的生长提

供了养分来源。本研究中，虽然鱼鳞坑加种植草本

与灌木（T2）处理提高土壤含水量及养分的效果不

如鱼鳞坑加种植草本（T1）处理，可能是因为本实

验所种植的灌木处于生长初期，需要吸收较多的水

分及养分，而较短的实验周期导致灌木生物量未能

被完全分解而归还土壤，但 T2 处理下的土壤微生物 
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网络却较 T1 处理更复杂，这是因为马尾松林下植被

多样性差，同时种植草本与灌木提高了植被物种多

样性，可为土壤微生物间发生多种功能的互相作用

提供机会[10]。此外，相比于对照组，2 种措施处理

下的土壤微生物网络平均路径距离较长，微生物作

用的响应速度变慢，外界环境变化不会快速影响到

整个微生物网络，群落结构稳定性提高[28]。 

土壤微生物互相作用也受到养分的驱动，有研

究指出，向土壤中添加丰富营养物质后，微生物网

络的竞争作用减少[29]。本研究中，马尾松林土壤养

分较低，微生物间的互相作用以竞争关系为主，尽

管水土流失防治措施在一定程度上提高了土壤碳、

氮养分含量，但微生物间的竞争作用却加强。这可

能因为，实施措施后土壤养分并未达到极高水平[30]，

在资源相对短缺时，微生物需要通过更强的竞争作

用来满足自身的需求[31]。土壤 C/N 是衡量土壤碳、

氮养分平衡的重要指标[32]，本研究措施实施后土壤

C/N 升高，而较高的土壤 C/N 能够促进部分固氮微

生物（如变形菌、放线菌、厚壁菌等）发挥作用[33]。

土壤 pH 不仅对微生物多群落结构产生影响[34-35]，

而且与土壤微生物的活性、有机质的合成与分解均

有密切关系[36]。马尾松林木会分泌有机酸，使得土

壤酸化[37]，过低的土壤 pH 会限制多种微生物酶活

性[38-39]。Aciego Pietri 和 Brookes 

[40]的研究表明，

土壤中微生物活性与 pH 之间存在显著的正相关，

本研究中措施下土壤 pH 略微上升，有利于提高微

生物活性，促进微生物作用。 

绿弯菌门是马尾松林土壤中普遍存在的细菌，

是对照组（T3）土壤中相对丰度最高的细菌，也是

微生物网络中占比最高（34.78%）的关键菌群。通

常认为绿弯菌是贫营养型细菌，在养分较低的土壤

中占主导地位[41]，而所属绿弯菌门的关键菌群在 T1

处 理 和 T 2 处 理 的 土 壤 中 所 占 比 例 分 别 下 降 至

22.22%和 20.00%（T2），说明在土壤养分提升后，

绿弯菌与其他菌群的相互作用减弱。放线菌门和变

形菌门分别是 T1 处理和 T2 处理的土壤中占比最高

的关键菌群。变形菌通常被认为是富营养型细菌，

措施实施后土壤中积累了更多的养分，为其生存提

供资源[42]。放线菌在植被凋落物的分解过程中起着

重要的作用[43-44]，措施实施后林下植被增多，凋落

物增多，促进了放线菌的分解作用。措施下，酸杆

菌门的相对丰度虽然提高，但是在对照组中酸杆菌 

门有 3 个关键菌群，而措施下却不再含有关键菌群。

这可能是因为酸杆菌主要聚集在植被根系[45]，措施

中种植的草本灌木可以为其提供良好的生存环境，

但是酸杆菌又属于嗜酸贫营养型细菌[46]，本研究措

施下土壤 pH 及养分的上升可能减弱了酸杆菌的作

用。同一类型微生物在相对丰度与互作网络中关键

菌群数量上所表现出来的的变化差异性，在未来需

要进一步探索。子囊菌是马尾松林土壤中相对丰度

最高的真菌，同时在 3 种处理的土壤中均作为关键

菌群出现，说明子囊菌在微生物网络中与其他菌群

的连接关系较强。此外，相比于对照组，措施实施

后壶菌门和毛霉菌门不再作为微生物网络的关键菌

群。壶菌门是木质纤维素和难降解有机碳的主要分

解者，对照组的地表植被枯落物主要为马尾松针叶，

含有较多难分解物质（如木质素和纤维素等）。措施

中所种植的黑麦草和胡枝子可以向土壤输送多种类

型的凋落物，混合枯落物因其自身基质产生变化而

更易在多种微生物共同作用下而分解[47]，壶菌门更

偏向于利用难降解的有机质，因此其在微生物网络

中的作用减弱。有研究表明，毛霉菌更适于在通风

不良、高湿高热的环境下生长[48]，而措施下毛霉菌

门作用减弱，说明水土流失防治措施可能增强了土

壤透气性。此外，在 3 个微生物网络中的部分关键

菌群相对丰度较低（< 1%），并不是本研究区的主要

菌群，却在微生物网络的构建中发挥重要作用。本

研究探索了典型水土流失防治措施实施对土壤微生

物网络的影响，有利于揭示水土流失防治措施的作

用机制，为退化林地的治理提供理论依据。在此基

础上，探究微生物群落相互作用变化及关键菌群转

变对土壤物质循环产生了怎样的影响，是未来研究

的方向。 

4  结  论 

实施水土流失防治措施后，马尾松林土壤微生

物群落结构组成发生变化，绿弯菌门相对丰度显著

降低，变形菌门与酸杆菌门的相对丰度显著升高。

此外，水土流失防治措施也使土壤微生物网络的规

模增大，物种间相互作用更加复杂。林区土壤微生

物间以竞争作用为主，水土流失防治措施实施下这

种竞争关系进一步加强。措施实施后，微生物间的 
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响应速度变缓，微生物网络的稳定性和抗干扰能力

提高，其中挖设鱼鳞坑并种植草本与灌木的措施比

较挖设鱼鳞坑并只种植草本措施的表现更加突出。

绿弯菌门、放线菌门和变形菌门中的部分菌群在本

研究区的微生物网络中起着重要的连接作用，此外，

一些低丰度的菌群对于构建微生物网络也具有关键

作用。土壤容重、pH、有机质含量、全氮含量对细

菌群落有显著影响，土壤含水量对土壤真菌群落影

响显著。本研究表明，水土流失防治措施实施后土

壤微生物群落结构发生明显变化，网络规模增大，

物种间互作关系增强且竞争关系比例提高，微生物

群落结构的稳定性提升。但本研究仅为措施实施后

较短期的监测，长期的研究有待进一步开展。 
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