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采伐剩余物不同处理方式对杉木林土壤酸解
有机碳及土壤微生物群落的影响
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摘 要:[目的]酸解有机碳是土壤中重要的有机碳组分,其质量分数变化将影响土壤微生物群落组成,为

探讨土壤酸解有机碳和微生物群落对森林采伐剩余物不同处理方式的响应。[方法]对福建三明格氏栲自

然保护区杉木成熟林的采伐剩余物进行清除(R)、火烧(RB)和保留(RR)3种处理,在种植杉木3a后采集

不同土层(0~10、10~20cm)土壤,对土壤酸解有机碳组分(活性组分Ⅰ、Ⅱ及惰性组分)和微生物群落进

行研究。[结果]1)采伐剩余物处理对0~10cm土层土壤酸解有机碳组分无显著影响。10~20cm土层,

RR和R处理下活性组分Ⅰ(LPⅠ)质量分数(7.2、6.8g/kg)明显高于RB(4.7g/kg)处理,RB处理活性组

分Ⅱ(LPII)和惰性组分(RP)质量分数(1.06、3.59g/kg)显著低于R(1.32、7.79g/kg)处理。RB处理0~10

cm土层土壤酸解有机碳组分质量分数均明显高于10~20cm土层。2)0~10cm土层RB处理微生物生

物量碳质量分数(335.1mg/g)显著低于RR和R(540,453.7mg/g)处理,不同处理各土层土壤微生物生物

量氮均无显著性差异。各土层RR处理土壤微生物生物量磷和总PLFAs质量分数都显著高于RB处理。

0~10cm土层 RB处理 F∶B显著高于 RR和 R处理,RR处理 GP∶GN 显著高于 RB和 R处理。

3)土壤酸解有机碳组分与总微生物生物量及各微生物类群PLFAs质量分数均呈正相关。[结论]保留采

伐剩余物处理有利于将不同土壤有机碳组分质量分数维持在较高水平,并对土壤微生物生物量和土壤微

生物群落组成具有积极作用。研究结果对于采取合理的杉木林经营措施和提高土壤生产力有重要意义。
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EffectsofDifferentLoggingResidueTreatmentsonAcid
HydrolyzedSoilOrganicCarbonFractionsandSoil
MicrobialCommunitiesinaChineseFirPlantation
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Abstract:[Objective]Acidhydrolyzedsoilorganiccarbonfractionsareimportantinsoil,andthechangesof
theircontentswillaffectsoilmicrobialcommunitycomposition.Thestudyaimedtoinvestigatetheresponse
ofacidhydrolyzedsoilorganiccarbonfractionsandsoilmicrobialcommunitiestodifferentloggingresidue
treatments.[Methods]Threetreatments,includingresidueremoved(R),residueburnt(RB)andresidue
retained(RR),wereappliedtoaChinesefirplantationintheCastanopsiskawakamiiNatureReservein
Sanming,Fujian,andsoilsindifferentsoillayers(0~10,10~20cm)werecollectedthreeyearsafter
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plantingyoungChinesefirtostudyacidhydrolyzedsoilorganiccarbonfractions(labilefractionⅠ,Ⅱand
recalcitrantfraction)andmicrobialcommunity.[Results]1)Differentloggingresiduetreatmentshadno
significanteffectonacidhydrolyzedsoilorganiccarbonfractionsinthe0~10cmsoillayer.Inthe10~20cm
soillayer,thecontentoflabilefractionⅠ (LPⅠ)wassignificantlyhigherintheRR(7.2g/kg)andR(6.8
g/kg)treatmentsthanintheRB(4.7g/kg)treatment,andthecontentsoflabilefractionⅡ (LPII,1.06
g/kg)andrecalcitrantfraction(RP,3.59g/kg)intheRBtreatmentweresignificantlylowerthanthosein
theRtreatment(1.32and7.79g/kg,respectively).Thecontentsofacidhydrolyzedsoilorganiccarbon
fractionsinthe0~10cmsoillayeroftheRBtreatmentwereallsignificantlyhigherthanthoseinthe10~20
cmsoillayer.2)ThemicrobialbiomasscarboncontentoftheRBtreatmentinthe0~10cmsoillayer(335.1
mg/g)wassignificantlylowerthanthatoftheRR(540mg/g)andR(453.7mg/g)treatments,butthere
wasnosignificantdifferenceinsoilmicrobialbiomassnitrogenineachsoillayeramongdifferenttreatments.
SoilmicrobialbiomassphosphoruscontentandtotalPLFAsinthetwosoillayersweresignificantlyhigherin
theRRtreatmentthanintheRBtreatment.Inthe0~10cmsoillayer,theF∶Bratiowassignificantly
higherintheRBtreatmentthanintheRRandRtreatments,whileGP∶GNratiowassignificantlyhigherin
theRRtreatmentthanintheRBandRtreatments.3)Therewerepositivecorrelationsbetweenacid
hydrolyzedsoilorganiccarbonfractionsandtotalmicrobialbiomassandPLFAscontentofeachmicrobial
taxon.[Conclusion]Retentionofloggingresiduetreatmentsfacilitatedthemaintenanceofdifferentsoil
organiccarbonfractionsathighlevelsandhadapositiveeffectonsoilmicrobialbiomassandsoilmicrobial
communitycomposition.Thisstudyisofgreatsignificancefortakingreasonablemanagementmeasuresof
Chinesefirplantationsandimprovingsoilproductivity.
Keywords:acidhydrolyzedsoilorganiccarbonfractions;loggingresiduetreatments;microbialcommunity
composition;Chinesefirplantation
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  森林土壤碳(C)库是陆地生态系统中最大的碳库,
占全球陆地生态系统碳储量的16%~26%[1],且土壤

中的碳质量分数远高于植被或大气的碳质量分数,即
使是土壤有机碳(SOC)库的微小变化也使大气中的

CO2发生显著变化[2],因此,土壤有机碳在应对气候变

化和实现碳中和方面发挥着举足轻重的作用。伐木作

业产生大量的植被残留物可为土壤提供营养物质,是
森林土壤有机质的重要来源和土壤肥力的基础。采伐

剩余物不同的处理方式显著影响土壤有机碳组分。LI
等[3]研究表明,清除采伐剩余物可通过减少凋落物输

入和改善土壤环境以提高分解速度来降低土壤有机碳

质量分数。保留采伐剩余物使有机质输入土壤,增加

土壤中有机碳的质量分数,提高土壤的养分,有利于

植物的生长。与其他2种处理方式相比,采伐剩余物

火烧对土壤理化性质的影响更为强烈,通过土壤有机

质的燃烧,释放出可供植物吸收的营养物质,从而改

变森林生态系统中的有机碳库。目前,关于采伐剩余

物处理方式对土壤酸解有机碳组分的影响及主要影

响因素仍待进一步研究,有利于选择合理的采伐剩余

物处理方式来维持土壤有机碳的稳定性。

微生物是土壤生态系统中最活跃的组成部分,碳
输入的数量和质量的变化明显影响微生物群落对底

物的利用[2]。微生物可将部分活性碳转化为惰性碳,
促进土壤碳积累。采伐剩余物的不同处理方式不仅

可改变微生物生存所需营养物质的质量分数,而且可

改变土壤特性,从而影响土壤有机质分解、微生物残

体及其代谢产物累积等微生物过程[4]。例如,保留采

伐剩余物为微生物生长创造适宜的环境,而清除采伐

剩余物却使土壤养分损失,造成土壤微生物生长受抑

制。采伐剩余物火烧虽然可使营养元素在短时间内

大量释放出来,但是,高温使土壤中的许多微生物死

亡,所以,火烧迹地大多不利于微生物生长[5]。然而,
有关采伐剩余物不同处理方式对土壤微生物群落存

在的影响仍需深入研究,对探讨不同林地管理土壤碳

固持机制有重要意义[6]。
硫酸水解土壤有机碳的分组方法将土壤有机碳分

为活性碳(LOC)和惰性碳(ROC),是土壤酸解有机碳

的主要组分,通常被当作土壤碳动态的关键指标。因

此,酸解有机碳可更精准地评估土壤有机碳的稳定性,
更准确地分析土壤有机碳组分与土壤微生物群落组成
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的关系。土壤酸解有机碳组分变化除与土壤自身性质

有关外,还与微生物群落组成存在着密切的关系。

THROCKMORTON等[7]研究表明,土壤微生物群落

表现出特定的碳底物利用偏好。土壤中碳基质可用性

的变化可能导致土壤微生物群落组成的可预测变化。
土壤微生物可通过调整其群落结构、代谢和底物利用

策略来适应碳底物的变化[8]。例如,土壤中活性有机

碳质量分数低可能刺激细菌对养分的竞争,从而引起

微生物群落组成的变化[9];而添加不稳定有机物后微

生物群落组成以生长速率和吸收养分能力最具竞争

力的种群为主[10]。目前,有关土壤酸解有机碳组分

与微生物群落的关系仍值得深入研究。
杉木是中国特有的速生用材树种。根据第九次全

国森林资源清查结果[1],杉木人工林面积达17×106

hm2,占全国人工林面积的24%,它们在固碳、涵养水

分等生态功能方面发挥着重要作用。对森林采伐剩

余物进行保留、清除和火烧处理是我国林区主要的经

营管理措施,而不得当的管理常导致土壤养分流失等

问题,所以,为选出合理的经营方式,有必要对其展开

研究。由于采伐剩余物处理方式对土壤酸解有机碳

组分和微生物群落组成的影响研究还不够深入,因此,
拟对福建省三明格氏栲自然保护区内40余年生的杉木

成熟林采伐后的剩余物进行不同的处理(清除、火烧和

保留),在种植杉木幼林4a后分析0~10,10~20cm土

层中土壤酸解有机碳组分和微生物群落组成差异,并
探究它们之间的关系,研究结果可为我国南方杉木人

工林的可持续经营提供理论基础。

1 材料与方法
1.1 研究区概况与试验设计

试验样地位于福建省三明格氏栲自然保护区内

(117°27'30″~117°29'26″E,26°09'39″~26°12'09″N),
于1964年造林,林分密度为3000株/hm2,有白花

龙、杜茎山和华山姜等154种林下植被,该区位于武

夷山东段的支脉,地形主要是低山丘陵(海拔250~
500m),土壤主要为红壤,属亚热带季风气候,雨热

同期,四季分明。年降水量约1700mm,年平均气温

19.5℃,7—8月为降水集中期[11],2014年7月先将

样地内40多年生杉木皆伐,此时保留密度为1200
株/hm2,坡度30°,坡向SW25°,林分郁闭度为0.62。
取走树皮和树干,对样地内的采伐剩余物(叶、枝等)设置

清除、火烧和保留3种处理方式,每种处理方式设置3个

15m×15m的试验样地,样地按随机区组排列。同时,
种植地径与苗高相近的2a生杉木幼苗,每块样地种植

56株[12]。在2018年7月采集土壤样品,此时表面采伐

剩余物已几乎完全分解,根据“S”形取样法随机选取5
个取样点,去除表面凋落物后在0~10、10~20cm土层

分别取样。将钻取的土壤混合均匀后,立刻放进保温箱

冷藏,并带回实验室。用镊子挑出可见的动植物残体

后,一部分用来测定土壤理化性质和微生物;另一部分

先放在室温中风干,再过0.15mm的筛用来测定土壤总

碳、活性碳和惰性碳等指标。

1.2 土壤理化性质测定

土壤pH通过使用pH计(STARTER300,OHAUS,

USA)来测定(水∶土为2.5∶1),土壤碳氮元素分析仪

(ElementalAnalyzerVarioELⅢ,德国)测定土壤总有机

碳和全氮,用去离子水(水∶土为4∶1)浸提后,分别用总

有机碳分析仪(TOC-VCPH,日本)和连续流动分析仪

(SkalarSan++,荷兰)[11]测定土壤可溶性有机碳和可

溶性有机氮。采用高氯酸和硫酸消解钼锑抗比色法[12]

测定土壤全磷。土壤基本理化性质见表1。
表1 采伐剩余物各处理方式下土壤基本理化性质

Table1 Basicsoilphysicochemicalpropertiesunderdifferenttreatmentsofloggingresidues

土层

深度/cm
处理 pH 含水率/%

总有机碳/

(g·kg-1)
可溶性有机碳/

(mg·kg-1)
全氮/

(g·kg-1)
可溶性有机氮/

(mg·kg-1)
全磷/

(mg·kg-1)

0~10
RR 4.17±0.15a 29.13±0.04b 18.92±4.91a 55.08±0.60b 1.63±0.21a 2.73±0.98a 165.83±5.96a
R 4.07±0.04a 31.88±0.01ab 19.09±2.97a 77.73±8.55a 1.60±0.15a 3.25±0.72a 139.72±10.00b
RB 4.16±0.56a 34.90±0.03a 17.15±2.52a 51.56±6.53b 1.21±0.35a 2.62±1.05a 155.44±15.96ab

10~20
RR 4.13±0.17a 31.81±0.04a 14.31±3.86ab 55.63±0.86a 1.88±0.42a 2.16±2.69a 126.30±11.62a
R 4.09±0.01a 27.59±0.01a 15.95±3.01a 47.49±8.47b 0.64±0.09b 0.19±0.21a 155.51±24.70a
RB 4.16±0.08a 27.70±0.02a 9.43±1.01b 20.50±3.38b 1.34±0.23a 1.37±1.05a 138.14±19.56a

注:表中数据为平均值±标准差;同列不同字母表示同一土层不同处理间差异显著(p<0.05)。下同。

1.3 土壤有机碳组分测定

采用硫酸浸提法将土壤有机碳分为活性组分I
(可溶性糖类和淀粉等)、活性组分Ⅱ(纤维素等)和惰

性组分(木质素等)3类,在称好的土样中加入20mL
2.5mol/L的硫酸,用105℃的电炉消煮30min后离心,

再用0.45μm的玻纤滤膜过滤(400℃下处理3h),得到

主要包括淀粉等的活性组分I(labilefractionI,LPI);将
留有的土样清洗烘干,加入2mL的13mol/L硫酸,振
荡离心,加去离子水使硫酸变成1mol/L,在105℃
下消煮3h后离心并收集上清液,用0.45μm滤膜过

3第1期      郎彩芳等:采伐剩余物不同处理方式对杉木林土壤酸解有机碳及土壤微生物群落的影响



http:∥stbcxb.alljournal.com.cn

滤,便可获得主要包括纤维素等的活性组分Ⅱ(labile
fractionⅡ,LPII);将剩下的土样继续用去离子水不

断清洗后,放在60℃下烘干,获得主要包括木质素等

的难降解组分(recalcitrantfraction,RP)[11]。

1.4 土壤微生物生物量碳氮磷测定

采用氯仿熏蒸-浸提法测定土壤微生物生物量碳

(microbialbiomasscarbon,MBC)、微生物生物量氮

(microbialbiomassnitrogen,MBN),即称取2份5
g鲜土,一份用氯仿熏蒸24h,另一份不作处理,按

1∶4(土∶溶液)比例用0.5mol/LK2SO4溶液浸提,
滤液 经 振 荡、离 心、过 滤 后 使 用 总 有 机 碳 分 析 仪

(TOC-VCPH,日本)测定 MBC,使用连续流动分析

仪(SkalarSan++,荷兰)测定 MBN,土壤微生物生

物量磷(microbialbiomassphosphorus,MBP)通过

钼锑抗比色法[13]测定。

1.5 土壤微生物群落组成测定

通过测定微生物磷脂脂肪酸(phospholipidfatty

acid,PLFA)质量分数表征土壤微生物群落组成。使用

改进的BlighDyer法提取土壤微生物的PLFA,共包括3
个步骤,首先是提取脂类,在称取好的冻干土壤中加入

甲醇∶氯仿∶磷酸=2∶1∶0.8的缓冲液进行萃取,并振

荡离心,得到的上清液中混合进6mL氯仿和4.8mL磷

酸,避光静置一夜,将下层有机相转移,并用氮吹仪吹干;
其次是分离磷脂,将样品转移到萃取柱中,加入8mL氯

仿洗脱中性脂,10mL丙酮洗脱糖脂,8mL甲醇淋洗,得
到磷脂并吹干;最后是甲醇酯化,加入1mL1∶1的甲苯

与甲醇和1mL0.2mol/L的KOH,经过15min37℃的

水浴后,加入2mL正己烷、0.3mL的冰醋酸及2mL
超纯水,并涡旋离心,将上层有机相转移后用氮吹仪

吹干,之后将其溶解在200μL正己烷中,用气相色谱

质谱联用仪(7890A-5973C,Agilent,美国)测定

和 MIDI微生物识别系统(MIDIInc.,Newark,DE)
分析微生物PLFAs各组分的相对质量分数[14],各类

群微生物的磷脂脂肪酸标记见表2。
表2 各微生物类群的生物标记

Table2 Biomarkersofvariousmicrobialgroups

微生物类群 磷脂脂肪酸标记物

革兰氏阳性菌 i14∶0、i15∶0、a15∶0、i16∶0、i17∶0、a17∶0
革兰氏阴性菌 16∶1w7c、18∶1w7c、cy17∶0、cy19∶0、16∶1w9c、17∶1w8c

真菌 18∶2w6c、18∶1w9c、18∶2w6、9
放线菌 10Me16∶0、10Me17∶0、10Me18∶0

丛枝菌根真菌 16∶1w5c

1.6 数据统计

活性碳组分Ⅰ、Ⅱ及惰性碳组分之和等于土壤有机碳

质量分数。采用单因素方差分析(one-wayANOVA)检
验不同采伐剩余物处理或不同土层间土壤理化性质、
土壤酸解有机碳组分和微生物群落组成的差异显著

性。采用Spearman相关分析法分析土壤酸解有机

碳组分与土壤微生物生物量和微生物群落组成的相

关性。数据用SPSS21.0软件进行分析,使用Origin
2022软件进行绘图。

2 结果与分析
2.1 采伐剩余物不同处理方式下土壤酸解有机碳

组分

由图1可知,在0~10cm土层,采伐剩余物不同

处理土壤LPⅠ、LPII和RP质量分数分别为6.6~
8.0、1.42~1.59、7.8~9.4g/kg。不同处理间土壤酸

解有机碳组分(LPⅠ、LPII和RP)的质量分数差异

均不显著(p>0.05)。10~20cm 土层中,RB处理

的LPⅠ质量分数(4.7g/kg)显著低于RR处理(7.2
g/kg)和R处理(6.8g/kg)(p<0.05)。该土层土壤

LPII和RP质量分数分别为1.00~1.32、0.59~2.59g/

kg,其中,R处理土壤LPII和RP质量分数均明显高

于RB处理(p<0.05),但与RR处理间差异不显著

(p>0.05)。R处理0~10cm土层土壤,LPⅠ、LPII
和RP质量分数与10~20cm土层土壤均无显著差

异(p>0.05),RR处理0~10cm土层土壤LPII质

量分数显著高于10~20cm土层,RB处理0~10cm
土层土壤酸解有机碳组分质量分数都显著高于10~
20cm土层(p<0.05)。

注:图柱上方不同大写字母表示同一土层不同处理间差异显著,

不同小写字母表示同一处理不同 土 层 间 差 异 显 著(p<

0.05)。下同。

图1 采伐剩余物不同处理下土壤酸解有机碳各组分质量分数

Fig.1 Contentsofacidhydrolyzedsoilorganiccarbon
fractionsunderdifferenttreatmentsofloggingresidues
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2.2 采伐剩余物不同处理方式下土壤微生物生物量

和微生物群落组成

2.2.1 采伐剩余物不同处理方式下土壤微生物生物

量 由图2可知,0~10cm土层RR、R处理土壤微生物

生物量碳质量分数显著高于RB处理(p<0.05),不同

采伐剩余物处理中,仅RR处理0~10cm土层土壤微

生物生物量碳质量分数显著高于10~20cm 土层

(p<0.05)。不同处理各土层土壤微生物生物量氮均

无显著差异(p>0.05)。不同土层中均为RR处理土

壤微生物生物量磷显著高于RB处理(p<0.05),但
是,同一处理不同土层间土壤微生物生物量磷质量分

数差异不显著(p>0.05)。

图2 采伐剩余物不同处理下土壤微生物生物量碳氮磷质量分数

Fig.2 Soilmicrobialbiomasscarbon,nitrogenandphosphoruscontentsunderdifferenttreatmentsofloggingresidues

2.2.2 采伐剩余物不同处理方式下土壤微生物群落

组成 由表3可知,0~10cm土层中,细菌、真菌、放线

菌、丛枝菌根真菌PLFAs质量分数和总PLFAs质量

分数在R处理与RB处理间无显著差异(p>0.05),但它

们均显著低于RR处理(p<0.05)。10~20cm土层RR
处理土壤真菌、放线菌、丛枝菌根真菌PLFAs质量分数

和总PLFAs质量分数明显高于RB处理(p<0.05)。RR

处理下0~10cm土层土壤细菌、真菌、放线菌、丛枝菌根

真菌PLFAs质量分数和总PLFAs质量分数均明显高于

10~20cm土层土壤(p<0.05)。在0~10cm土层RB
处理下,土壤真菌和细菌PLFAs质量分数的比值(F∶
B)显著高于RR和R处理,RR处理土壤革兰氏阳性

菌和革兰氏阴性菌PLFAs质量分数的比值(GP∶
GN)显著高于RB和R处理(p<0.05)。

表3 采伐剩余物不同处理下土壤微生物磷脂脂肪酸质量分数

Table3 SoilmicrobialPLFAscontentsunderdifferenttreatmentsofloggingresidues

项目
0~10cm土层

RR R RB
10~20cm土层

RR R RB
革兰氏阳性菌/(nmol·g-1) 30.43±7.68Aa 17.38±1.14Ba 17.01±3.48Ba 16.62±3.59Ab 13.63±3.05Aa 9.69±1.28Ab
革兰氏阴性菌/(nmol·g-1) 28.08±5.98Aa 21.02±1.32Ba 18.17±3.53Ba 17.17±2.98Ab 16.19±3.75Aa 10.48±1.86Ab

放线菌/(nmol·g-1) 16.23±3.09Aa 10.68±0.39Ba 10.24±1.48Ba 11.51±4.10Ab 8.68±1.51ABa 6.18±1.17Ba
丛枝菌根真菌/(nmol·g-1) 3.16±0.16Aa 2.28±0.25Ba 1.81±0.41Ba 1.81±0.69Ab 1.63±0.61Aa 0.80±0.15Bb

真菌/(nmol·g-1) 12.47±2.62Aa 8.26±0.71Ba 9.43±1.87Ba 7.92±2.89Ab 5.72±1.16ABa 4.39±1.08Ba
革兰氏阳性菌∶革兰氏阴性菌 1.08±0.06Aa 0.83±0.01Ba 0.94±0.03Ba 0.96±0.05Aa 0.84±0.03Aa 0.94±0.16Aa

真菌∶细菌 0.22±0.03Ba 0.21±0.01Ba 0.27±0.01Aa 0.23±0.04Aa 0.19±0.01Aa 0.22±0.03Ab
总磷脂脂肪酸/(nmol·g-1) 90.36±18.87Aa 59.62±3.47Ba 56.67±10.64Ba 55.02±14.09Ab 45.85±9.99ABb 31.54±4.85Bb

  注:同列不同大写字母表示同一土层不同处理间差异显著;不同小写字母表示同一处理不同土层间差异显著(p<0.05)。下同。

2.3 采伐剩余物不同处理方式下土壤酸解有机碳组分

与土壤微生物生物量和微生物群落组成的关系

由图3可知,3种处理下微生物生物量碳氮磷与

LPⅠ、LPⅡ和RP无显著相关性(p<0.05)。RB处理下,

GN、AMF、ACT、FUNGI与LPⅠ呈显著正相关,ACT
与LPⅡ呈显著正相关,F∶B与酸解土壤有机碳各组

分均呈显著正相关,总微生物生物量(TOTAL)与

LPⅠ也存在显著正相关(p<0.05)。RR和R处理

下,各微生物类群与土壤酸解有机碳的各组分均呈不

同程度的正相关。

3 讨 论

3.1 采伐剩余物不同处理方式对土壤酸解有机碳组

分的影响

土壤有机碳在土壤肥力中发挥着关键作用,而土

壤有机碳的累积极易受到采伐等森林管理措施的影

响,所以,研究采伐剩余物对土壤酸解有机碳组分的

影响,可为选择合理经营方式来提高杉木林土壤生产

力提供一定依据。

5第1期      郎彩芳等:采伐剩余物不同处理方式对杉木林土壤酸解有机碳及土壤微生物群落的影响



http:∥stbcxb.alljournal.com.cn

注:GP、GN、FUNGI、ACT、AMF分别为革兰氏阳性菌、革兰氏

阴性菌、真菌、放线菌、丛枝菌根真菌;GP∶GN为革兰氏阳

性菌∶革兰氏阴性菌;F∶B为真菌∶细菌;TOTAL为总磷

脂脂肪酸。大小和颜色表示相关性强度。*、**、***
分别表示p<0.05、p<0.01、p<0.001。

图3 土壤酸解有机碳组分与土壤微生物生物量和微生

物群落组成的斯皮尔曼相关性分析

Fig.3 Spearmancorrelationsbetweenacidhydrolyzedsoil

organiccarbonfractionsandsoilmicrobialbiomass

andmicrobialcommunitycomposition

本研究表明,采伐剩余物保留处理亚表层土壤有

机碳活性组分质量分数高于清除和火烧处理,可能是

由于活性有机碳大多来源于植物凋落物,地表凋落物

减少可能导致土壤活性碳的质量分数显著降低[15],
所以,火烧和清除采伐剩余物后没有地表残留物的归

还使土壤中活性碳的输入减少,而保留采伐剩余物可

将大量有机碳和养分归还给土壤,为微生物提供碳

源,产生激发效应,从而增加活性碳组分[10]。惰性有

机碳大多数都是烷基碳,烷基碳的主要成分是长链脂

肪、木栓质和角质等较稳定的土壤有机碳形态。周焘

等[16]研究表明,惰性有机碳质量分数与土壤碳固持

呈显著正相关。本研究中,剩余物火烧后10~20cm
土层土壤惰性碳质量分数减小,说明火烧降低土壤的

碳固持能力。

0~10cm土层各处理土壤酸解有机碳组分质量

分数间差异不显著,可能是因为采伐后经过多年杉木

的种植,土壤表层的采伐剩余物已几乎完全分解,取
样时不同处理下表层土壤的凋落物量相差很少,且此

时表层的土壤可能已出现碳饱和的状况,所以,不同

处理对该土层有机碳组分的影响不能很好地表现出

来。火烧处理下表层土壤各酸解有机碳组分质量分

数与亚表层土壤差异明显,可能是因为采伐剩余物火

烧对土壤的影响通常限于表层,且影响程度随土层深

度增加而降低[17]。

3.2 采伐剩余物不同处理方式对土壤微生物生物量

的影响

不同的采伐剩余物处理可改变有机物质的输入、
地上和地下小气候(例如,土壤温度和湿度),进而引

起土壤微生物生物量的改变,因此,土壤微生物生物

量对采伐剩余物处理方式的响应研究在评价土壤肥

力乃至土壤健康方面有重要意义[18]。本研究发现,
与保留采伐剩余物相比,其他2种处理下微生物生物

量碳的质量分数都相对下降,说明保留处理有利于提

高土壤微生物生物量碳,丰富的有机质可为微生物进

行自我合成和代谢提供碳源[15]。本研究中,采伐剩

余物保留处理表层土壤微生物生物量磷质量分数相

对高于另外2种处理,可能是由于保留采伐剩余物可

提高土壤中的有机碳质量分数,充足的碳源保证微生

物的生长和繁殖,从而可将一些有机磷和无机磷转化

为微生物生物量磷[19]。由于森林火烧时土壤表层温度

可达500℃,超过大部分微生物所能忍受的上限,所以,
由火烧引起的高温可直接杀死大量的土壤微生物,使土

壤微生物生物量下降[20]。PELLEGRINI等[21]研究发

现,森林中被烧毁的地块的微生物生物量约为火烧5a
后未被烧毁的地块的1/3。火烧之后微生物生物量磷质
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量分数显著低于保留处理,可能是由于微生物死亡之

后其体内固定的磷被矿化从而转化为可利用的有效

磷进入土壤中[18],导致其质量分数下降。本研究中,
随着土层深度的增加,微生物生物量逐渐减少,可能

是由于夏季光照增加、温度升高,土壤表层的生物活

动剧烈,促进采伐剩余物的分解,而亚表层土壤有机

质和地下碳输入较少,微生物可利用的碳源少[18,22]。

3.3 采伐剩余物不同处理方式对土壤微生物群落组

成的影响

土壤微生物群落组成受到植被、凋落物等影响,
采伐剩余物里不稳定碳和养分进入土壤后可为微生

物提供物质和能量,进而影响土壤微生物群落组

成[23],因此,通过合理的采伐剩余物处理方式改善土

壤微生物群落组成来保持土壤健康有着极其重要的

意义。本研究表明,保留采伐剩余物处理2土层各种

微生物质量分数在3种处理中最高,可能是由于保留

采伐剩余物增加土壤有机质的输入,有利于提高微生

物生物量,而清除处理使地表直接损失大量有机物,
微生物生物量和代谢活性较低[22],采伐剩余物火烧

使土壤中的养分挥发,可能抑制微生物的生长[24],使
土壤微生物各类群质量分数降低。细菌与真菌的比

值可反映生态系统的稳定性和土壤营养状况。本研

究中,F∶B均<1,表明细菌占绝对优势。火烧处理

下的F∶B明显高于其他2种处理,可能是由于火烧

处理后土壤恢复时,微生物调整自身结构用于分解更

为复杂的碳,导致F∶B呈增长趋势[25]。此外,较高

的GP∶GN有利于土壤中惰性碳的积累[26]。本研

究中,采伐剩余物保留处理下表层土壤GP∶GN明

显高于清除和火烧处理,所以,从此角度来看,保留采

伐剩余物有利于土壤碳固持。不同采伐剩余物处理

下,0~10cm土层土壤细菌、真菌、放线菌、丛枝菌根

真菌质量分数均高于10~20cm土层土壤,可能是因

为森林采伐或火烧对土壤微生物群落组成的影响主

要体现在表层土壤,对亚表层的影响较弱,与大多数

相关研究[17,27]]结果一致。

3.4 采伐剩余物不同处理方式下土壤酸解有机碳组

分与土壤微生物群落的关系

本研究发现,采伐剩余物不同处理方式下土壤微

生物群落组成与土壤酸解有机碳组分呈正相关,主要

是因为底物碳数量和质量是土壤中微生物群落组成

变化的主要驱动因素之一[28],且有相关研究[2]表明,
土壤活性有机碳组分与土壤微生物丰度的变化有相

关性。通常,真菌、放线菌门和大多数革兰氏阳性菌

属于寡营养分类群(k策略),而大多数革兰氏阴性菌

属于富营养分类群(r 策略)[20]。寡营养微生物在活

性有机碳有限或惰性有机碳丰富的土壤中富集,可通

过分解惰性有机碳(烷基碳),为其新陈代谢提供能量

来源,以此适应寡营养环境[20]。富营养微生物生长

得更快,能利用土壤中的活性有机碳。RB处理下,
革兰氏阴性菌与土壤有机碳活性组分Ⅰ呈显著正相

关,说明革兰氏阴性菌更喜欢利用土壤中可溶性糖类

等有机碳活性组分Ⅰ。本研究表明,真菌群落与有机

碳组分Ⅱ变化呈正相关,可能是由于纤维素可刺激真

菌生长[29],而且,真菌是土壤中纤维素的主要分解

者[28]。本研究中,放线菌与惰性有机碳呈正相关,与
放线菌属于孢子形成细菌,可通过菌丝渗透到植物组

织中来分解更多的惰性有机碳有关[8]。本研究发现,

RB处理下,放线菌与土壤中活性有机碳呈显著正相

关,与GOLDFARB等[28]研究结果一致。可见,土壤

微生物群落组成对不同采伐剩余物处理下土壤有机

碳组分的变化起着重要的调控作用[22]。

4 结 论
采伐剩余物火烧处理使亚表层土壤酸解有机碳

各组分质量分数下降,而保留处理下土壤各微生物质

量分数在所有处理中达到最高,对土壤微生物产生积

极的影响。土壤微生物群落组成与土壤酸解有机碳

组分呈正相关。因此,不同采伐剩余物处理方式下,
土壤酸解有机碳组分与微生物群落相互作用影响着

土壤有机碳固持。尤其是采伐剩余物保留更有利于

杉木人工林土壤持续固碳,在营林管理措施中建议优

先选择此采伐剩余物处理方式。
参考文献:

[1] WANG HL,WANGJC,ZHANGY,etal.Spatial
distributionofsoilorganiccarbonanditsresponseto
forestgrowthandsoillayerinCunninghamialanceola-
taplantationsinmid-subtropicalChina[J].ForestEcol-
ogyandManagement,2023,545:e121302.

[2] RENCJ,WANGT,XUYD,etal.Differentialsoil
microbialcommunityresponsestothelinkageofsoil
organiccarbonfractionswithrespirationacrossland-use
changes[J].ForestEcologyand Management,2018,

409:170-178.
[3] LIY,AJLOONFH,WANGXF,etal.Temporal

effectsofthinningonsoilorganiccarbonandcarbon
cycling-relatedenzymeactivitiesin oak-pine mixed
forests[J].ForestEcologyandManagement,2023,545:

e121293.
[4] OSBURN ED,AYLWARDF O,BARRETTJE.

Historicallandusehaslong-termeffectsonmicrobial
communityassemblyprocessesinforestsoils[J].Isme
Communications,2021,1(1):e48.

[5] 叶钰倩.间伐导致的杉木人工林根际土壤微生物学特性

7第1期      郎彩芳等:采伐剩余物不同处理方式对杉木林土壤酸解有机碳及土壤微生物群落的影响



http:∥stbcxb.alljournal.com.cn

差异[D].南京:南京林业大学,2019.
YEYQ.Thinningcauseddifferencesofmicrobialchar-
acteristicsinrhizospheresoilofChinesefirplantation
[D].Nanjing:NanjingForestryUniversity,2019.

[6] XIANGH M,LUOXZ,ZHANGLL,etal.Forest
succession accelerates soilcarbon accumulation by
increasingrecalcitrantcarbonstockinsubtropicalforest
topsoils[J].Catena,2022,212:e106030.

[7] THROCKMORTONHM,BIRDJA,DANEL,etal.
ThesourceofmicrobialChaslittleimpactonsoil
organicmatterstabilisationinforestecosystems[J].
EcologyLetters,2012,15(11):1257-1265.

[8] GUOXW,LUOZK,SUNOJ.Long-termlittertype
treatmentsaltersoilcarboncompositionbutnotmicro-
bialcarbonutilizationinamixedpine-oakforest[J].
Biogeochemistry,2021,152(2):327-343.

[9] QIUHS,LIUJY,BOORBOORIMR,etal.Effect
ofbiocharapplicationrateonchangesinsoillabile
organiccarbonfractionsandtheassociationbetween
bacterialcommunityassemblyandcarbonmetabolism
withtime[J].TheScienceoftheTotalEnvironment,

2023,855:e158876.
[10]RODRIGUEZ-RAMOSJC,CALEJA,CAHILLJF

Jr,etal.Changesinsoilfungalcommunitycomposition
dependonfunctionalgroupandforestdisturbancetype
[J].NewPhytologist,2021,229(2):1105-1117.

[11] 吴传敬,郭剑芬,许恩兰,等.采伐残余物不同处理方式

对杉木幼林土壤有机碳组分和相关酶活性的影响[J].
土壤学报,2019,56(6):1504-1513.
WUCJ,GUOJF,XUEL,etal.Effectsoflogging
residueoncompositionofsoilcarbonandactivityof
relatedenzymesinsoilofayoungChinesefirplantation
asaffectedbyresiduehandlingmode[J].ActaPedologica
Sinica,2019,56(6):1504-1513.

[12] 蒋宗垲,籍烨,刘雨晖,等.老龄杉木人工林林下植被组

成与多样性特征[J].亚热带资源与环境学报,2020,15
(3):32-38.
JIANGZK,JIY,LIUY H,etal.Compositionand
diversityofunderstoryvegetationof50yearsoldChinese
firplantation[J].JournalofSubtropicalResourcesand
Environment,2020,15(3):32-38.

[13] 张冠华,牛俊,易亮,等.不同植茶年限土壤—微生物生

物量碳氮磷化学计量特征[J].应用生态学报,2023,34
(4):969-976.
ZHANGGH,NIUJ,YL,etal.Ecologicalsoiland
microbialbiomasscarbon,nitrogenandphosphorusin
teaplantations[J].ChineseJournalofAppliedEcology,

2023,34(4):969-976.
[14] 宋宇迪,樊昊心,姚槐应.纳米银胁迫下土壤微生物磷脂

脂肪酸的响应特征[J].武汉工程大学学报,2023,45

(6):655-662.
SONGYD,FANHX,YAOHY.Responsecharac-
teristicsofsoilmicrobialphospholipidfattyacidsunder
silvernanoparticlesstress[J].JournalofWuhanInstituteof
Technology,2023,45(6):655-662.

[15] 郭传阳,林开敏,郑鸣鸣,等.间伐对杉木人工林土壤微

生物生物量碳氮的短期影响[J].南京林业大学学报:自
然科学版,2020,44(5):125-131.
GUOCY,LINKM,ZHENGM M,etal.Short-term
effectsofthinningonsoilmicrobialbiomasscarbonand
nitrogeninaCunninghamialanceolataplantation[J].
Journal of Nanjing Forestry University: Natural
SciencesEdition,2020,44(5):125-131.

[16] 周焘,王传宽,周正虎,等.抚育间伐对长白落叶松人工

林土壤碳、氮及其组分的影响[J].应用生态学报,2019,

30(5):1651-1658.
ZHOUT,WANGCK,ZHOUZH,etal.Effectsof
thinningonsoilcarbonandnitrogenfractionsinaLarix
olgensisplantation[J].ChineseJournalofAppliedEcol-
ogy,2019,30(5):1651-1658.

[17]ZHANGYK,BISWASA.Theeffectsofforestfireon
soilorganicmatterandnutrientsinborealforestsof
NorthAmerica:Areview[M]∥AdaptiveSoilManage-
ment:fromTheorytoPractices.Singapore:Springer,

2017:465-476.
[18] 王涛,万晓华,程蕾,等.杉木采伐迹地营造阔叶树种对

土壤微生物生态化学计量特征的影响[J].应用生态学

报,2020,31(11):3851-3858.
WANGT,WANX H,CHENGL,etal.Effectsof
broadleavedtreespeciesonsoilmicrobialstoichiometry
inclear-cutpatchesofCunninghamialanceolataplanta-
tion[J].ChineseJournalofAppliedEcology,2020,31
(11):3851-3858.

[19]BHATTACHARYYASS,ROSGH,FURTAKK,

etal.Soilcarbonsequestration:Aninterplaybetween
soil microbialcommunity and soilorganic matter
dynamics[J].TheScienceoftheTotalEnvironment,

2022,815:e152928.
[20]BOWDEJ,BANKSSC,BISSETTA,etal.Direct

andindirectdisturbanceimpactsinforests[J].Ecology
Letters,2021,24(6):1225-1236.

[21]PELLEGRINIAFA,HARDENJ,GEORGIOUK,

etal.Fireeffectsonthepersistenceofsoilorganicmatter
andlong-termcarbonstorage[J].NatureGeoscience,2022,

15:5-13.
[22] WANGX,GAOSH,CHENJQ,etal.Responseof

functionaldiversityofsoilmicrobialcommunitytofor-
estcuttingandregenerationmethodologyinaChinese
firplantation[J].Forests,2022,13(2):e360.

[23]CHENC,WENGYL,HUANGKT,etal.Decompo-

8 水土保持学报     第39卷



http:∥stbcxb.alljournal.com.cn

sitionofharvestresiduesandsoilchemicalpropertiesina
Eucalyptusurophylla×grandisplantationunderdifferent
residuemanagementpracticesinSouthernChina[J].Forest
EcologyandManagement,2023,529:e120756.

[24]DOOLEYSR,TRESEDERKK.Theeffectoffireon
microbialbiomass:Ameta-analysisoffieldstudies[J].
Biogeochemistry,2012,109(1):49-61.

[25] 刘思泽.马尾松根际微生物群落特征对间伐的初期响应

及其环境驱动因子研究[D].成都:四川农业大学,2021.
LIUSZ.Preliminaryresponseofrhizospheremicrobial
communitycharacteristics of Pinus massoniana to
thinninganditsenvironmentaldrivingfactors[D].
Chengdu:SichuanAgricultureUniversity,2021.

[26]JENKINSOND.Measuringsoilmicrobialbiomass[J].

SoilBiologyandBiochemistry,2004,36(1):5-7.
[27]AMMITZBOLLH,JORDANGJ,BAKERSC,etal.

Diversityandabundanceofsoilmicrobialcommunities
decline,and community compositions change with
severityofpost-loggingfire[J].MolecularEcology,

2021,30(10):2434-2448.
[28]GOLDFARBKC,KARAOZU,HANSONCA,etal.

Differentialgrowthresponsesofsoilbacterialtaxato
carbonsubstratesofvaryingchemicalrecalcitrance[J].
FrontiersinMicrobiology,2011,2:e94.

[29]TIANQX,YANGXL,WANGXG,etal.Microbial
communitymediatedresponseoforganiccarbonminer-
alizationtolabilecarbonandnitrogenadditionintopsoil
andsubsoil[J].Biogeochemistry,2016,128(1):125-139.

9第1期      郎彩芳等:采伐剩余物不同处理方式对杉木林土壤酸解有机碳及土壤微生物群落的影响


