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子午岭土壤可培养微生物对植被演替的响应

淡静雅，梁 健，王 静，赵官成
（陕西师范大学 生命科学学院，陕西 西安７１００６２）

摘　要：利用“空间序列代替时间序列”的方法，研究了黄土高原子午岭土壤可培养微生物对植被演替的响

应。结果表明：（１）土壤细菌、真菌及微生物总数量按退耕地→草地→灌草地→白桦（Ｂｅｔｕｌａ　ｐｌａｔｙｐｈｙｌｌａ）

林→辽东栎（Ｑｕｅｒｃｕｓ　ｗｕｔａｉｓｈａｎｉｃａ）林→辽桦混交林方向递增（ｐ＜０．０１）；放线菌数量呈波动性变化，较高

值出现在灌草地和辽东栎林。（２）演替的过程中，土壤微生物综合性指标Ｓｈａｎｎｏｎ—Ｗｉｅｎｅｒ指数呈波动性

变化；真菌数量变化对土壤微生物Ｓｈａｎｎｏｎ—Ｗｉｅｎｅｒ指数影响较大。（３）随着演替的进行，氨化细菌和硝

化细菌数量显著增加（ｐ＜０．０１）；固氮菌数量略有增加，但差异不显著（ｐ＞０．０５），最大值出现在辽桦混交

林；纤维素分解菌数量在辽东栎林和辽桦混交林最高。研究表明，植被演替对土壤微生物３大类群及主要功

能群数量影响显著，促进了土壤微生物数量的增加；土壤微生物多样性变化趋势并非总是与植被进展演替方

向一致，其大小与植被类型有关，并依植被组成的变化而变化。
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　　土壤微生物是土壤生态系统的重要组分，是陆地
生态系统平衡的“稳定器”和土壤养分的“转换器”［１］。
许多地下过程都直接或间接地与土壤微生物有关，如
植物残体的降解、腐殖质的形成、养分转化与循环、土
壤结构循环与改良以及污染物的降解等［２］。土壤微
生物数量是反映土壤质量和土壤生态系统的演化的

重要指标［３］。植物群落演替与土壤微生物群落关系
密切［４］。有研究表明［５－７］，森林土壤微生物群落结构
通常会随森林植被演替而发生变化，但也有人认
为［４］，土壤微生物群落是独立于植物群落的演替而变
化的。目前，对于子午岭地区植被演替的研究主要集
中在植物群落结构在演替过程中的变化及其与环境

因子的关系等方面［８－１０］，而关于植被演替过程中土壤
微生物群落结构及其变化规律的研究报道较少。
本研究以“空间序列代替时间序列”的方法，以黄

土高原典型植被演替系列（退耕地→草地→灌草地→
白桦林→辽桦混交林→辽东栎林）为研究对象［８，１１］，通
过“稀释平板法”和“ＭＰＮ法”测定土壤微生物３大类
群及主要功能群组成，经数理统计分析，结合该区天然
林的植被生态学研究结果［９，１２－１３］进行分析和讨论，初步
认识子午岭植被演替过程中土壤可培养微生物群落结

构的变化规律，研究结果将有助于深入认识该区天然
植被的演替机理，为天然植被恢复和重建提供借鉴。

１　材料与方法

１．１　研究区概况
研究区位于黄土高原子午岭南端的陕西省旬邑

县马栏林区。该区地处１０８°２７′—１０８°５２′Ｅ，３５°９′—

３５°３３′Ｎ，海拔高度１　０００～１　７００ｍ。总地势特点呈
东北高西南低。
该区属暖温带半湿润气候，年均气温７℃，极端

最低气温－２８℃，１月份平均气温－７℃，≥０℃积
温值３　１３４℃，无霜期１４０～１６０ｄ，晚霜在５月上旬，
年平均降雨量５８０ｍｍ，主要集中在７—９月，干旱季
节从当年１２月至翌年２月。成土母质为风积黄土，
土壤层厚约５０ｃｍ，结构疏松，机械组成多为中壤，富
含钙质，ｐＨ值７～９，属石灰性土壤［８，１４－１５］。该区是黄
土高原目前保存较好的天然植被区，其分布大部分是
天然次生林，目前该区还保存有空间上完整的植被演
替系列，主要演替阶段植被类型齐全，演替过程从弃
耕地先锋群落开始，经过草本和灌木群落时期，先
演替到早期森林群落（山杨林、白桦林、侧柏林及乔灌
木群聚），进而演替到后期森林群落（辽东栎林和油
松林）［１１］。

１．２　研究方法

１．２．１　样品采集与处理　于２００７年８月采用“空间
序列代替时间序列”的方法选取能够代表不同演替阶
段的多种典型样地，样地概况见表１。
采用对角线５点取样法［１６］，采集０—２０ｃｍ深度

的土壤，将５点采集的土样混匀，以“四分法”取得约

１ｋｇ重量的鲜土作为１个土样，每个样地取３个重复
土样。所采土样置冷藏箱中，及时带回实验室，去除
地表石砾及凋落物，过２ｍｍ土壤筛，采用烘干法测
定土壤含水量［１７］。

表１　马栏林区不同演替阶段植物群落样地概况

样地 坡度／（°） 坡 向 海 拔／ｍ 主要植物种

Ｓ１ １１～２１ ＮＥ１８°—ＮＷ４２° １　３２２—１　４８０
Ｈ：茵陈蒿（Ａｒｔｅｍｉｓｉａ　ｃａｐｉｌｌａｒｉｅｓ），野艾蒿（Ａｒｔｅｍｉｓｉａ　ａｖａｎｄｕｌａｅ
ｆｏｌｉａ），铁杆蒿（Ａｒｔｅｍｉｓｉａ　ｓａｃｒｏｒｕｍ），狗尾草（Ｓｅｔａｒｉａ　ｖｉｒｉｄｉｓ）。

Ｓ２ １７～２７ ＮＥ２０°—ＮＷ３８° １　３８８—１　４９５
Ｈ：针叶苔草（Ｃａｒｅｘ　ｏｎｏｅｉ），蛇莓（Ｄｕｃｈｅｓｎｅａ　ｉｎｄｉｃａ），针茅（Ｓｔｉｐａ
ｃａｐｉｌｌａｔａ），早熟禾（Ｐｏａ　ａｎｎｕａ）。

Ｓ３ ２３～３３ ＮＥ１６°—ＮＷ４０° １　４０６—１　４９４
Ｓ：毛叶欧李（Ｃｅｒａｓｕｓ　ｄｉｃｔｙｏｎｅｕｒａ），胡颓子（Ｅｌａｅａｇｎｕｓ　ｐｕｎｇｅｎｓ），黄
蔷薇（Ｒｏｓａ　ｈｕｇｏｎｉｓ）；
Ｈ：无芒雀麦（Ｂｒｏｍｕｓ　ｉｎｅｒｍｉｓ），蛇莓委菱菜（Ｐｏｔｅｎｔｉｌｌａ　ｃｅｎｔｉｇｒａｎａ）。

Ｓ４ ２３～３３ ＮＥ３７°—ＮＷ２０° １　３９９—１　４６６
Ｔ：白桦（Ｂｅｔｕｌａ　ｐｌａｔｙｐｈｙｌｌａ）；
Ｓ：胡枝子（Ｌｅｓｐｅｄｅｚａ　ｂｉｃｏｌｏｒ），土庄绣线菊（Ｓｐｉｒａｅａ　ｐｕｂｅｓｃｅｎｓ）；
Ｈ：针苔草（Ｃ．ｏｎｏｅｉ），野棉花（Ａｎｅｍｏｎｅ　ｖｉｔｉｆｏｌｉａ）。

Ｓ５ ２０～２９ ＮＥ３８°—ＮＷ１５° １　４００—１　４６８
Ｔ：辽东栎（Ｑｕｅｒｃｕｓ　ｗｕｔａｉｓｈａｎｉｃａ），白桦；
Ｓ：盘叶忍冬（Ｌｏｎｉｃｅｒａ　ｔｒａｇｏｐｈｙｌｌａ），胡枝子（Ｌ．ｂｉｃｏｌｏｒ）；
Ｈ：针叶苔草，野棉花，胡颓子（Ｅ．ｐｕｎｇｅｎｓ）。

Ｓ６ １７～３１ ＮＥ４４°—ＮＷ３６° １　３５１—１　４９５
Ｔ：辽东栎；
Ｓ：胡枝子（Ｌ．ｂｉｃｏｌｏｒ），水栒子（Ｃｏｔｏｎｅａｓｔｅｒ　ｍｕｌｔｉｆｌｏｒｕｓ）；
Ｈ：针叶苔草，甘肃黄芩（Ｓｃｕｔｅｌｌａｒｉａ　ｒｅｈｄｅｒｉａｎａ）。

　　注：（１）Ｓ１退耕地；Ｓ２草地；Ｓ３灌草地；Ｓ４白桦林；Ｓ５辽桦混交林；Ｓ６辽东栎林。下同。（２）Ｔ乔木，Ｓ灌木，Ｈ 草本。
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１．２．２　土壤微生物类群测定　微生物数量测定除硝
化细菌采用“ＭＰＮ法”外，其余均采用稀释平板法。
细菌用牛肉膏蛋白胨培养基，放线菌用高氏１号培养
基，真菌用马丁氏培养基，氨化细菌用蛋白胨琼脂培
养基，固氮菌采用改良阿须贝无氮琼脂培养基，硝化
细菌采用改良的斯蒂芬逊培养基［１，１６］。

１．３　数据处理
利用ＳＰＳＳ　１７．０统计分析软件，对测定数据进行

处理。
土壤可培养微生物的综合性指标选择 Ｓｈａｎ－

ｎｏｎ—Ｗｉｅｎｅｒ指数［１８］，计算公式为：

Ｈ′＝－∑ＰｉｌｎＰｉ
式中：Ｈ′———Ｓｈａｎｎｏｎ—Ｗｉｅｎｅｒ指数；Ｐｉ———样品中
第ｉ种类群个体所占比例

２　结果与分析

２．１　土壤微生物３大类群组成
表２为土壤微生物组成。随着演替的进行，土壤

细菌、真菌和微生物总数量呈逐渐上升趋势，最大值
出现在辽桦混交林。细菌数量在各植被演替阶段土
壤中均占绝对优势，占微生物总数量的８６．４１％～
９０．５６％；放线菌数量次之，占６．５７％～１１．６４％；真菌
数量最低，仅占１．６３％～２．９６％。Ｆ检验结果显示，
在土壤细菌、真菌及微生物总数量上，处于不同演替
阶段的植物群落间均呈现出极显著差异（Ｆ细 ＝
２９．５６５＞Ｆ０．０１，Ｆ真 ＝６３．８８７＞Ｆ０．０１，Ｆ总 ＝５３．１５９＞
Ｆ０．０１，ｐ＜０．０１），并且３者表现为相似的变化规律。
多重比较（ＬＳＤ法，α＝０．０５）结果显示，辽桦混交林与
辽东栎林土壤细菌、真菌及微生物总数量均显著高于
白桦林、灌草地、草地及退耕地（ｐ＜０．０５）。在土壤放
线菌数量上，Ｆ检验结果显示，处于不同演替阶段的
植物群落间呈现出极显著差异（Ｆ放＝３０．４７６＞Ｆ０．０１，

ｐ＜０．０１），由退耕地→辽东栎林演替过程中，其数量
呈现出波动性增高，由退耕地发展到灌草地，其数量
逐渐上升，至白桦林，数量骤降；白桦林向顶级群落辽
东栎林演替过程中，放线菌数量又呈现上升趋势，并
且达到最大值。多重比较（ＬＳＤ法，α＝０．０５）结果显
示，辽东栎林土壤放线菌数量显著高于辽桦混交林、
白桦林、草地及退耕地（ｐ＜０．０５）；辽东栎林与灌草地
之间、白桦林与草地之间土壤放线菌数量上差异不显
著（ｐ＞０．０５）。
从反映土壤微生物组成的综合性指标来看

（图１），处于不同演替阶段的植被群落间土壤微生物

Ｓｈａｎｎｏｎ—Ｗｉｅｎｅｒ指数差异显著（Ｆ＝４．５３２＞Ｆ０．０５，

ｐ＜０．０５）。多重比较结果显示，辽东栎林与辽桦混交

林、白桦林及退耕地之间差异显著（ｐ＜０．０５），而与灌
草地和草地之间差异不显著（ｐ＞０．０５）。

表２　不同植被群落间土壤微生物３大类群组成　１０４ｃｆｕ／ｇ

样地 细 菌 放线菌 真 菌 微生物总数量

Ｓ１ ４９５．５４ａ±１５．９９　５０．６７ａ±１．５８　１０．１７ａ±０．７０　５５６．３８ａ±１６．６２
Ｓ２ ６７８．３３ｂ±４２．２９　７６．２７ｂ±３．８３　１２．５３ｂ±０．５７　７６７．１３ｂ±３９．５４
Ｓ３ ７６４．５１ｃ±３１．８７　１０２．９８ｃ±１．６６　１７．３０ｃ±１．０８　８８４．７９ｃ±２９．４６
Ｓ４ ８３６．６７ｃ±６４．７５　７６．５３ｂ±３．７３　２３．６９ｄ±１．１１　９２６．５０ｃ±６６．６３
Ｓ５ １　２５３．９０ｄ±４６．２３　９２．３４ｃ±５．７４　３８．３６ｅ±２．４８　１　３８４．６０ｄ±４５．４７
Ｓ６ １　０８５．８５ｄ±３３．００　１１７．１６ｄ±２．０９　３６．６７ｅ±２．０９　１　２３９．６８ｅ±３５．９４

　　注：（１）同列不同小写字母表示差异显著（ｐ＜０．０５）；（２）数值为：

平均值±标准误。

图１　不同植被群落土壤微生物Ｓｈａｎｎｏｎ一 Ｗｉｅｎｅｒ指数
注：图中不同小写字母表示差异显著（ｐ＜０．０５）。下同

依细菌、放线菌及真菌数量对Ｓｈａｎｎｏｎ—Ｗｉｅｎｅｒ
指数建立最优回归方程，３种微生物均参与到该方程
的构建中，３者的偏回归系数均达到显著水平（ｐ＜
０．０５），细菌与放线菌的偏回归系数均为－０．０１１，真
菌的偏回归系数为０．０２３，是前二者的２．０９倍。据此
建立最优回归方程：

Ｙ＝０．４１４－０．０１１　Ｘ１＋０．０２３　Ｘ２－０．０１１　Ｘ３
式中：Ｙ———多样性；Ｘ１———细菌数量；Ｘ２———真菌
数量；Ｘ３———放线菌数量。
不同植被类型通常有着不同的土壤微生物学特

性［２１］。研究表明［２０－２１］，植被演替过程中土壤微生物
组成也在发生变化。沈丽娜等［２４］对植被演替过程中
岩溶土壤微生物群落结构特征的研究结果表明，伴随
植被演替，土壤细菌、放线菌及真菌数量均呈上升趋
势。王韵等［６］对广西喀斯特地区植被演替的研究结
果表明，在植被演替过程中，细菌、放线菌及微生物总
数量增加，真菌数量减少，真菌数量的最小值出现在
顶级群落。在土壤细菌和微生物总数量变化上，本研
究得出了相似的研究结果，但真菌数量变化上与王韵
等［６］的研究结果不同，这可能是由于南北方土壤环境
因子的差异所致。子午岭地区土壤微生物之所以表
现出这样的变化规律，可能与植被演替过程中凋落物
数量与种类的差异有关。在黄土高原子午岭植物群
落演替过程中，早期森林演替阶段的白桦林经过辽桦
混交林阶段，演替为高级阶段的辽东栎林，这些处于
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不同演替阶段的森林群落均为落叶阔叶林，其凋落叶
较易分解，森林群落凋落物累积返还土壤的程度明显
高于灌木与草本群落［２３－２４］。范玮熠等［８］研究表明，子
午岭森林群落凋落物和腐殖质厚度均随植被演替过

程不断增加，由草本→灌木→森林群落，其增长速度
越来越快。本研究中，土壤细菌、真菌及微生物总数
量均呈上升趋势，在森林群落中的增长速率明显高于
草本和灌木群落，这可能与森林群落中凋落量大、凋
落物种类多以及腐殖质层厚有关。经过淋溶、分解过
程，凋落物中化学组分充分释放至土壤中，直接为土
壤提供可溶性碳氮和其他营养元素，从而改变土壤理
化性质；同时，凋落物化学成分影响分解凋落物的土
壤微生物组成和活性［１９］，尤其在辽桦混交林中，乔木
种类较白桦林和辽东栎林更加多样化，凋落物数量及
种类也更加丰富，需要更多不同种类、不同功能的微
生物将其分解。因此，土壤细菌、真菌及微生物总数
量的最高值并非出现在顶级群落辽东栎林，而是出现
在演替过渡阶段的辽桦混交林。本研究中，放线菌数
量呈波动性变化，最高值出现在辽东栎群落。张亮
等［２７］研究表明，放线菌与植物自身病害抑制有关。辽
东栎林作为该区演替顶级，其生长的土壤中含有较高
的放线菌数量，有益于拮抗土壤中的病原菌，这也可
能是辽东栎在与其它植物的竞争过程中居于优势地

位的原因之一。
王凯博等［１２］对子午岭林区自然演替过程中植物

群落多样性变化规律的研究表明，从弃耕地向顶级群
落辽东栎林演替过程中，植物群落的Ｓｈａｎｎｏｎ—Ｗｉｅ－
ｎｅｒ指数呈现波动性的增高，后者比前者的 Ｓｈａｎ－
ｎｏｎ—Ｗｉｅｎｅｒ指数高出１４９％，但Ｓｈａｎｎｏｎ—Ｗｉｅｎｅｒ
指数最大值并非出现在顶级群落，而是出现在演替中
后期的山杨—辽东栎混交林。本研究用来反映土壤
微生物组成的综合性指标Ｓｈａｎｎｏｎ—Ｗｉｅｎｅｒ指数也
是随着植被的进展演替过程呈现波动性增高，演替后
期的Ｓｈａｎｎｏｎ—Ｗｉｅｎｅｒ指数总体上高于前期。但也
有少数研究表明，随着植被正向演替的进行，植被群
落的生物多样性明显下降［９，１３］，这可能与演替过程中
物种间存在强烈的竞争有关。本研究中，细菌数量与
放线菌的偏回归系数为负数，说明细菌、放线菌数量
的增加会导致Ｓｈａｎｎｏｎ—Ｗｉｅｎｅｒ指数的降低，减少则
增加。真菌的偏回归系数为正数，说明真菌数量增加
会导致多样性的增加，减少则导致多样性的减少。从
偏回归系数大小的绝对值来看，真菌的偏回归系数是
细菌和放线菌偏回归系数的２．０９倍。可见，数量较
少的真菌对土壤微生物Ｓｈａｎｎｏｎ—Ｗｉｅｎｅｒ指数起着
较大的作用。

２．２　土壤微生物氮素生理群组成
图２为土壤微生物氮素生理群组成。随着植被

群落的进展演替，土壤氨化细菌、硝化细菌及固氮菌
数量总体上呈逐渐上升趋势，较高值出现在辽桦混交
林和辽东栎林。氨化细菌数量在各植被演替阶段土
壤中均占绝对优势，固氮菌数量次之，硝化细菌数量
最低。Ｆ检验结果显示，在土壤氨化细菌及硝化细菌
数量上，处于不同演替阶段的植被群落间均呈现出极
显著差异（Ｆ氨＝３３．６１５＞Ｆ０．０１，Ｆ硝＝１０．８６４＞Ｆ０．０１，ｐ
＜０．０１）；固氮菌数量差异不显著（Ｆ固 ＝１．５９７＜
Ｆ０．０５，ｐ＞０．０５）。多重比较（ＬＳＤ法，α＝０．０５）结果显
示，辽东栎林土壤氨化细菌数量显著高于辽桦混交
林、白桦林、灌草地、草地及退耕地；土壤硝化细菌数
量在退耕地、草地和灌草地间无显著差异，在白桦林、
辽桦混交林及辽东栎林间亦无显著差异，但在森林群
落和灌草群落之间差异极显著；固氮菌数量在各植被
群落间均无显著差异。

图２　不同植被群落间氮素生理群数量

氮素循环主要是在土壤—植物系统中进行的。
氮在植物生长过程中地位突出，参与植物体内许多重
要的物质代谢过程，氮素贫乏往往限制植物的生长发
育［２６］。土壤中氮的转化主要包括氨化、固氮和硝化等
过程，土壤微生物氮素生理群数量的变化在一定程度
上反映了土壤供氮能力［２７］。龙健等［２８］对贵州省茂兰
喀斯特森林土壤微生物活性的研究结果表明，随着植
被逆向演替的进行，氨化细菌、固氮菌及硝化细菌数
量呈下降趋势。于学珍等［２９］对天童山常绿阔叶林演
替过程中土壤微生物状况的研究结果表明，氮素生理
群和其它多种功能群数量的增加均与植被演替方向

一致。本研究得到了与上述相似的研究结果，即氨化
细菌和硝化细菌数量随着植被进展演替过程逐渐增

加，固氮菌数量整体上呈上升趋势，但是有一些波动，
最大值出现在辽桦混交林。此外，６种植被群落间固
氮菌数量差异不显著，说明该区森林植物种类的改变
对固氮菌数量变化影响较小。铵离子是植物生长所
能利用的最“经济有效”的氮素形式之一［３０］，氨化细菌
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和固氮菌在氮素循环中均能形成铵离子，森林群落土
壤中氨化细菌和固氮菌数量较高，说明其土壤中氮素
以铵离子形式存在的比例较高，促进植物更好地生长
发育；同时，落叶阔叶植物辽东栎和白桦的凋落叶含
有丰富的、易分解的氮素，又进一步丰富了植物和土
壤微生物所需的养分。

２．３　纤维素分解菌组成
图３为土壤纤维素分解菌组成。Ｆ检验结果显

示，处于不同演替阶段植被群落间土壤纤维素分解菌
数量差异极显著（Ｆ纤＝８６．７２８＞Ｆ０．０１，ｐ＜０．０１）。多
重比较（ＬＳＤ法，α＝０．０５）结果显示，森林群落中，辽
桦混交林土壤纤维素分解菌数量（１．０３×１０６　ｃｆｕ／ｇ）
明显高于辽东栎林（０．６４×１０６　ｃｆｕ／ｇ）和白桦林（０．２７
×１０６　ｃｆｕ／ｇ），３者之间差异极显著（ｐ＜０．０１）。

图３　不同植被群落纤维素分解菌数量

灌草群落中，纤维素分解菌在数量上为：草地＞
退耕地＞灌草地，数量分别为０．４０×１０６　ｃｆｕ／ｇ，０．２１

×１０６　ｃｆｕ／ｇ及０．３７×１０６　ｃｆｕ／ｇ；灌草地与草地之间
差异显著（ｐ＜０．０５），草地与退耕地之间无显著差异
（ｐ＞０．０５）
纤维素分解菌在大气碳素循环中具有重要作用，

它不仅能形成腐殖质，释放各种养分，降解土壤有机
质，同时还能转化土壤碳素，固定无机元素形成生物
量，从而影响土壤养分的储存、调节和转化等生态过
程。张秀艳［３１］对川西常绿阔叶林不同恢复阶段土壤
微生物群落结构的研究结果显示，由２０ａ林演替至

３０ａ林，土壤纤维素分解菌数量陡降，３０ａ林发展至

５０ａ林数量逐渐上升并在５０ａ林达到最高值。龙健
等［３０］对贵州省茂兰喀斯特森林土壤微生物活性的研

究结果表明，随着植被逆向演替的进行，纤维素分解
菌呈下降趋。本研究结果与上述研究结果有相似之
处，但又不尽相同。究其原因，除植被类型不同外，演
替过程中地面凋落物组成的差异可能是导致土壤纤

维素分解菌数量与上述结果略有差别的主要原因。

凋落叶经雨水冲刷浸润，叶片浸出物质会较快进入所
覆盖的土壤当中，影响土壤理化及微生物学性质，进
而对植物生长产生影响。在森林生态系统中，无论是

纯林还是混交林，乔木优势种凋落叶在森林凋落物中
都占有相当大的比例［２０］。在森林群落演替阶段，大量
的凋落叶归还至地表，组成凋落叶的物质中有５０％以
上是纤维素，而纤维素的分解大部分是由纤维素分解
菌完成。与灌草群落相比，森林群落中较高的纤维素
分解菌数量，将有助于土壤腐殖质的形成，为森林提
供丰富的碳源，进而为植物生长提供充足营养，促进
植物的发育。

３　结 论

黄土高原子午岭土壤细菌、真菌及微生物总数量
随植被进展演替方向递增；放线菌数量变化呈现一定
的波动性，较高值出现在灌草地和辽东栎林。土壤微
生物多样性随着植被演替而变化，其变化趋势并非总
是与植被进展演替方向一致；土壤微生物３大类群
中，数量较少的真菌对土壤微生物Ｓｈａｎｎｏｎ—Ｗｉｅｎｅｒ
指数的变化起着较大的作用。土壤中氮素生理群及
纤维素分解菌数量与植被类型及植被演替阶段密切

相关，在土壤有机物转化过程中发挥重要作用。

［ 参 考 文 献 ］

［１］　姚槐应，黄昌勇．土壤微生物生态学及其实验技术［Ｍ］．
北京：科学出版社，２００６：９－１０，１６０－１６３．

［２］　Ｌｅｊｏｎ　Ｄ　Ｐ　Ｈ，Ｃｈａｕｓｓｏｄ　Ｒ，Ｒａｎｇｅｒ　Ｊ，ｅｔ　ａｌ．Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ　ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ　ａｎｄ　ｄｅｎｓｉｔｙ　ｕｎｄｅｒｄｉｆｆｅｒｅｎｔ　ｔｒｅｅ　ｓｐｅ－
ｃｉｅｓ　ｉｎ　ａｎ　ａｃｉｄ　ｆｏｒｅｓｔ　ｓｏｉｌ［Ｊ］．Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ　Ｅｃｏｌｏｇｙ，２００５，

５０：６１４－６２５．
［３］　张崇邦，金则新，施时迪．浙江天台山几种林型下土壤细

菌生理群生态分布的特性［Ｊ］．植物生态学报，２００２，２６
（３）：２６９－２７４．

［４］　Ｃｈａｂｒｅｒｉｅ　Ｏ，Ｌａｖａｌ　Ｋ，Ｐｕｇｅｔ　Ｐ，ｅｔ　ａｌ．Ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ　ｂｅｔｗｅｅｎ

ｐｌａｎｔ　ａｎｄ　ｓｏｉｌ　ｍｉｃｒｏｂｉａｌ　ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ　ａｌｏｎｇ　ａ　ｓｕｃｃｅｓｓｉｏｎａｌ

ｇｒａｄｉｅｎｔ　ｉｎ　ａ　ｃｈａｌｋ　ｇｒａｓｓｌａｎｄ　ｉｎ　ｎｏｒｔｈ－ｗｅｓｔｅｒｎ　Ｆｒａｎｃｅ［Ｊ］．

Ａｐｐｌｉｅｄ　Ｓｏｉｌ　Ｅｃｏｌｏｇｙ，２００３，２４（１）：４３－５６．
［５］　庞学勇，刘庆，刘世全，等．川西亚高山针叶林植物群落

演替对生物学特性的影响［Ｊ］．水土保持学报，２００４，１８
（３）：４５－４９．

［６］　王韵，王克林，邹冬生，等．广西喀斯特地区植被演替对

土壤质量的影响［Ｊ］．水土保持学报，２００７，２１（６）：１３０－

１３６．
［７］　张红，吕家珑，赵世伟．子午岭林区植被演替下的微生物

响应［Ｊ］．西北林学院学报，２０１０，２５（２）：１０４－１０７．
［８］　范玮熠，王孝安，郭华．黄土高原子午岭植物群落演替系

列分析［Ｊ］．生态学报，２００６，２６（３）：７０６－７１５．
［９］　刘勇，刘光明．黄土高原子午岭群落演替特性研究［Ｊ］．
安徽农业科学，２００７，３５（１８）：５５５０－５５５１，５５９８．

［１０］　王金成，李海燕，梁健．黄土高原子午岭不同林龄天然

油松林土壤微生物组成研究［Ｊ］．水土保持通报，２０１０，

６８ 　　　　　　　　　　　　 　　　　　　水土保持通报　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　第３１卷



３０（１）：４３－４８，１３８．
［１１］　邹厚远，刘国彬，王晗生．子午岭林区北部近５０年植被

的变化发展［Ｊ］．西北植物学报，２００２，２２（１）：１－８．
［１２］　王凯博，陈美玲，秦娟，等．子午岭植被自然演替中植物

多样性变化及其与土壤理化性质的关系［Ｊ］．西北植物

学报，２００７，２７（１０）：２０８９－２０９６．
［１３］　李裕元，邵明安．黄土高原子午岭森林群落演替与结构

特征演化［Ｊ］．西北植物学报，２００３，２３（５）：６９３－６９９．
［１４］　汪超，王孝安，郭华，等．黄土高原马栏林区主要森林群

落物种多样性研究［Ｊ］．西北植物学报，２００６，２６（４）：

０７９１－０７９７．
［１５］　方坚，王孝安，郭华，等．黄土高原马栏林区辽东栎林种

内、种间竞争研究［Ｊ］．西北植物学报，２００７，２７（２）：

０３３４－０３３９．
［１６］　许光辉，郑洪元．土壤微生物分析方法手册［Ｍ］．北

京：农业出版社，１９８６：５０－５２，１７６－１７９．
［１７］　中国科学院南京土壤研究所微生物室．土壤微生物研

究法［Ｍ］．北京：科学出版社，１９８５．
［１８］　孙儒泳．动物生态学原理 ［Ｍ］．３版．北京：北京师范

大学出版社，２００１：３９８－３９９．
［１９］　胡亚林，汪思龙，黄宇，等．凋落物化学组成对土壤微生

物学性状及土壤酶活性的影响［Ｊ］．生态学报，２００５，２５
（１０）：２６６２－２６６９．

［２０］　梁健，王孝安，陶树兴，等．森林演替过程中优势树种凋

落叶对土壤微生物组成的影响［Ｊ］．生态学杂志，２００８，

２７（７）：１１２７－１１３３．
［２１］　张文婷，来航线，王延平，等．黄土高原不同植被坡地土

壤微生物区系特征［Ｊ］．生态学报，２００８，２８（９）：４２２８－
４２３４．

［２２］　沈丽娜，邓新辉，蒋忠诚，等．不同植被演替阶段的岩溶

土壤的微生物特征：以广西马山弄拉峰从洼地为例［Ｊ］．
中国岩溶，２００７，２６（４）：３１０－３１４．

［２３］　吕春花，郑粉莉，安韶山．子午岭地区植被演替过程中

土壤养分及酶活性特征研究［Ｊ］．干旱地区农业研究，

２００９，２７（２）：２２７－２３２．
［２４］　王百群，吴金水，赵世伟．子午岭林区植被类型对土壤

氮素的效应［Ｊ］．水土保持通报，２００２，２２（６）：２３－２５．
［２５］　张亮，程智慧，周艳丽．百合生育期根际土壤微生物和

酶活性的变化［Ｊ］．园艺学报，２００８，３５（７）：１０３１－１０３８．
［２６］　安慧．子午岭林区典型植物生长的氮素调控机理［Ｄ］．
陕西 杨凌：西北农林科技大学，２００８．

［２７］　翟明普，武觐文．杨树刺槐混交林及纯林根际微生物数

量及其生化强度的季节性动态研究［Ｊ］．土壤通报，

２００２，３３（３）：２１９－２２２．
［２８］　龙健，李娟，江新荣，等．贵州茂兰喀斯特森林土壤微生

物活性的研究［Ｊ］．土壤学报，２００４，４１（１４）：５９７－６０２．
［２９］　于学珍，路葵，李秀艳，等．天童常绿阔叶林退化过程中

土壤微生物主要类群变化特性研究［Ｊ］．安全与环境学

报，２００５，５（４）：６１－６４．
［３０］　邓若磊，徐海荣，曹云飞，等．植物吸收铵态氮的分子生

物学基础［Ｊ］．植物营养与肥料学报，２００７，１３（３）：５１２－
５１９．

［３１］　张秀艳．川西常绿阔叶林不同恢复阶段土壤微生物区

系研究［Ｄ］．四川雅安：四川农业大学，

櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍櫍
２００４．

　　（上接第８１页）
［２９］　祁建，马克明，张育新．北京东灵山不同坡位辽东栎叶

属性的比较［Ｊ］．生态学报，２００８，２８（１）：１２２－１２８．
［３０］　Ｇｅｏｒｇｅ　Ｅ，Ｓｅｉｔｈ　Ｂ，Ｓｃｈａｅｆｆｅｒ　Ｃ，ｅｔ　ａｌ．Ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ　ｏｆ　Ｐｉ－

ｃｅａ，Ｐｉｎｕｓ　ａｎｄ　Ｐｓｅｕｄｏｔｓｕｇａｒｏｏｔｓ　ｔｏ　ｈｅｔｅｒｏｇｅｎｅｏｕｓ　ｎｕｔｒｉ－
ｅｎｔ　ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ［Ｊ］．Ｔｒｅｅ　Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙ，１９９７，１７：３９－４５．

［３１］　Ｂａｒｉｊ　Ｎ，Ｓｔｏｋｅｓ　Ａ，Ｂｏｇａａｒｄ　Ｔ，ｅｔ　ａｌ．Ｄｏｅｓ　ｇｒｏｗｎｉｎｇ
ｏｎ　ａ　ｓｌｏｐｅ　ａｆｆｅｃｔ　ｔｒｅｅ　ｘｙｌｅｍ　ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ　ａｎｄ　ｗａｔｅｒ　ｒｅｌａ－
ｔｉｏｎｓ？［Ｊ］．Ｔｒｅｅ　Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙ，２００７，２７：７５７－７６４．

［３２］　Ｂａａｓ　Ｐ，Ｗｅｒ　ｋｅｒ　Ｅ，Ｆａｈｎ　Ａ．Ｓｏｍｅ　ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ　ｔｒｅｎｄｓ　ｉｎ

ｖｅｓｓｅｌ　ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ［Ｊ］．ＩＡＷＡ　Ｂｕｌｌｅｔｉｎ，１９８３：１４１－１５９．
［３３］　Ｃｏｒｃｕｅｒａ　Ｌ，Ｃａｍａｒｅｒｏ　Ｊ，Ｇｉｌ－Ｐｅｌｅｇｒｉｎ　Ｅ．Ｅｆｆｅｃｔｓ　ｏｆ　ａ

ｓｅｖｅｒｅ　ｄｒｏｕｇｈｔ　ｏｎ　Ｑｕｅｒｃｕｓ　ｉｌｅｘ　ｒａｄｉａｌ　ｇｒｏｗｔｈ　ａｎｄ

ｘｙｌｅｍ　ａｎａｔｏｍｙ［Ｊ］．Ｔｒｅｅｓ－Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ　ａｎｄ　Ｆｕｎｃｔｉｏｎ，

２００４，１８：８３－９２．
［３４］　Ｈａｌｅｓ　Ｔ　Ｃ，Ｆｏｒｄ　Ｃ　Ｒ，Ｈｗａｎｇ　Ｔ，ｅｔ　ａｌ．Ｔｏｐｏｇｒａｐｈｉｃ

ａｎｄ　ｅｃｏｌｏｇｉｃ　ｃｏｎｔｒｏｌｓ　ｏｎ　ｒｏｏｔ　ｒｅｉｎｆｏｒｃｅｍｅｎｔ［Ｊ］．Ｊｏｕｒｎａｌ

ｏｆ　Ｇｅｏｐｈｙｓｉｃａｌ　Ｒｅｓｅａｒｃｈ，２００９，１１４：３０１３．
［３５］　Ｂｉｓｃｈｅｔｔｉ　Ｇ　Ｂ，Ｃｈｉａｒａｄｉａ　Ｅ　Ａ，Ｓｉｍｏｎａｔｏ　Ｔ，ｅｔ　ａｌ．Ｒｏｏｔ

ｓｔｒｅｎｇｔｈ　ａｎｄ　ｒｏｏｔ　ａｒｅａ　ｒａｔｉｏ　ｏｆ　ｆｏｒｅｓｔ　ｓｐｅｃｉｅｓ　ｉｎ　Ｌｏｍｂａｒｄｙ
（Ｎｏｒｔｈｅｒｎ　Ｉｔａｌｙ）［Ｊ］．Ｐｌａｎｔ　ａｎｄ　Ｓｏｉｌ，２００５，２７８：１１－２２．

［３６］　Ａｂｅ　Ｋ，Ｉｗａｍｏｔｏ　Ｍ．Ａｎ　ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ　ｏｆ　ｔｒｅｅ－ｒｏｏｔ　ｅｆｆｅｃｔ

ｏｎ　ｓｌｏｐｅ　ｓｔａｂｉｌｉｔｙ　ｂｙ　ｔｒｅｅ－ｒｏｏｔ　ｓｔｒｅｎｇｔｈ［Ｊ］．Ｊａｐａｎｅｓｅ

Ｆｏｒｅｓｔｒｙ　Ｓｏｃｉｅｔｙ，１９８６，６８：５０５－５１０．
［３７］　Ｂｕｒｒｏｕｇｈｓ　Ｅ，Ｔｈｏｍａｓ　Ｂ．Ｄｅｃｌｉｎｉｎｇ　ｒｏｏｔ　ｓｔｒｅｎｇｔｈ　ｉｎ

Ｄｏｕｇｌａｓ　ｆｉｒ　ａｆｔｅｒ　ｆｅｌｌｉｎｇ　ａｓ　ａ　ｆａｃｔｏｒ　ｉｎ　ｓｌｏｐｅ　ｓｔａｂｉｌｉｔｙ
［Ｃ］．ＵＳＡ：Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ　Ｆｏｒｅｓｔ　ａｎｄ　Ｒａｎｇｅ　Ｅｘｐｅｒｉ－
ｍｅｎｔ　Ｓｔａｔｉｏｎ，１９７７：２７．

［３８］　Ｇｒａｙ　Ｄ，Ｓｏｔｉｒ　Ｒ．Ｂｉｏｔｅｃｈｎｉｃａｌ　ａｎｄ　ｓｏｉｌ　ｂｉｏｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇ　ｓｌｏｐｅ

ｓｔａｂｉｌｉｚａｔｉｏｎ：Ａ　ｐｒａｃｔｉｃａｌ　ｇｕｉｄｅ　ｆｏｒ　ｅｒｏｓｉｏｎ　ｃｏｎｔｒｏｌ［Ｍ］．

Ｎｅｗ　Ｙｏｒｋ：Ｗｉｌｅｙ－Ｉｎｔｅｒｓｃｉｅｎｃｅ　Ｐｕｂｌｉｃａｔｉｏｎ，１９９６．
［３９］　Ｎｉｌａｗｅｅｒａ　Ｎ，Ｎｕｔａｌａｙａ　Ｐ．Ｒｏｌｅ　ｏｆ　ｔｒｅｅ　ｒｏｏｔｓ　ｉｎ　ｓｌｏｐｅ

ｓｔａｂｉｌｉｚａｔｉｏｎ［Ｊ］．Ｂｕｌｌｅｔｉｎ　ｏｆ　Ｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇ　Ｇｅｏｌｏｇｙ　ａｎｄ

ｔｈｅ　Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ，１９９９，５７：３３７－３４２．
［４０］　Ｏ’Ｌｏｕｇｈｌｉｎ　Ｃ，Ｗａｔｓｏｎ　Ａ．Ｒｏｏｔ－ｗｏｏｄ　ｓｔｒｅｎｇｔｈ　ｄｅｔｅｒｉ－

ｏｒａｔｉｏｎ　ｉｎ　ｒａｄｉａｔａ　ｐｉｎｅ　ａｆｔｅｒ　ｃｌｅａｒｆｅｌｌｉｎｇ［Ｊ］．Ｎｅｗ　Ｚｅａｌ－
ａｎｄ　Ｊｏｕｎａｌ　ｏｆ　Ｆｏｒｅｓｔ　Ｓｃｉｅｎｃｅ，１９７９，９：２８４－２９３．

［４１］　Ｏｐｅｒｓｔｅｉｎ　Ｖ，Ｆｒｙｄｍａｎ　Ｓ．Ｔｈｅ　ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ　ｏｆ　ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ　ｏｎ

ｓｏｉｌ　ｓｔｒｅｎｇｔｈ［Ｊ］．Ｇｒｏｕｎｄ　Ｉｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔ，２０００，４：８１－８９．
［４２］　Ｗｕ　Ｔ，ＭｃＫｉｎｎｅｌｌ　Ｗ，Ｓｗａｎｓｔｏｎ　Ｄ．Ｓｔｒｅｎｇｔｈ　ｏｆ　ｔｒｅｅ

ｒｏｏｔｓ　ａｎｄ　ｌａｎｄｓｌｉｄｅｓ　ｏｎ　Ｐｒｉｎｃｅ　ｏｆ　Ｗａｌｅｓ　Ｉｓｌａｎｄ，Ａｌａｓｋａ
［Ｊ］．Ｃａｎａｄｉａｎ　Ｇｅｏｔｅｃｈｎｉｃａｌ　Ｊｏｕｒｎａｌ，１９７９，１６：１９－３３．

７８第２期 　　　　　　淡静雅等：子午岭土壤可培养微生物对植被演替的响应


