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泰山4种优势造林树种细根分解对细菌群落结构的
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摘  要  为了理解细菌群落结构和多样性对森林生态系统细根凋落物分解的影响, 该研究以泰山4种主要优势造林树种刺槐

(Robinia pseudoacacia)、麻栎(Quercus acutissima)、油松(Pinus tabulaeformis)和赤松(Pinus densiflora)为研究对象, 采用凋落物

分解袋法及Illumina Miseq测序平台对细菌16S rDNA V4–V5区扩增产物进行双端测序, 分析了4种树种细根分解对细菌群落

结构及多样性的影响。结果表明: (1) 4种植物细根分解速率差异显著, 阔叶树种分解速率显著高于针叶树种, 表现为刺槐>麻
栎>油松>赤松。(2) 4个树种细菌序列操作分类单元(OTU)、观测到的物种数、Ace指数和系统发育多样性之间差异显著, 且
阔叶树种刺槐和麻栎显著低于针叶树种赤松和油松。4种细根分解的细菌群落结构存在极显著差异。细根初始碳(C)含量、木

质素:氮(N)和C:N对细菌群落结构的影响较大。(3)细菌群落相对丰度在5%以上的优势类群是变形菌门、放线菌门、拟杆菌门、

酸杆菌门, 且变形菌门、酸杆菌门在4个树种之间差异显著, 特别是阔叶树种变形菌门显著高于针叶树种。在纲水平上, α-变
形菌纲、β-变形菌纲、γ-变形菌纲、不明放线菌纲、鞘脂杆菌纲为主要的优势纲, 其中α-变形菌纲、不明放线菌纲在4个树种

之间差异显著。(4) Pearson相关性分析表明, 细菌优势门和纲相对丰度受到凋落物初始化学性质的影响, 特别是变形菌门和α-
变形菌纲; 变形菌门和α-变形菌纲相对丰度与细根分解速率显著正相关。冗余分析结果也显示, 细根初始N、磷(P)含量和木

质素含量对细菌群落结构的影响较大。研究结果有助于理解细菌群落结构和多样性对森林生态系统细根凋落物分解的影响。 
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Abstract 
Aims  Microorganisms play a crucial role in the litter decomposition process in terrestrial ecosystems. Under-
standing the independent and interactive relationship between fine root decomposition and bacteria community 
related to substrate characteristics can help to predict the consequences of changes on ecosystem function. There-
fore, the aim of this study was to identify fine roots’ influences on rhizosphere microbial structure and diversity. 
Methods  The decomposition of root litters of four dominant tree species of Mount Taishan (Robinia pseudoaca-
cia (RP), Quercus acutissima (QA), Pinus tabulaeformis (PT) and Pinus densiflora (PD)) was tested in a Yaoxiang 
Forest Farm. Using Illumina high-throughput sequencing of 16S rRNA genes, bacterial community composition 
was determined. Composition, diversity and relative abundance of bacteria were calculated for per fine root litter. 
Important findings  (1) Fine root litter decomposition differed significantly among different root types. There 
was no difference in decomposition rate between broad-leaved species and conifer species. In all species, fine 
roots of RP and QA were more strongly decomposed than that of PT and PD, and these differences were signifi-
cant (RP > QA > PT > PD). (2) The number of observed species, operational taxonomic units, Ace index and 
phylogenetic diversity in broad-leaved species were significantly lower than that in coniferous species. Bacterial 
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logenetic diversity in broad-leaved species were significantly lower than that in coniferous species. Bacterial 
community structure differed significantly among four species for root decomposition. Initial carbon (C), lig-
nin:nitrogen (N) and C:N in fine root had a great influence on the bacterial community structure. (3) At the phy-
lum level, a total of 4 phyla were dominant (>5% across all species). Based on the average relative abundance, the 
most abundant phyla were Proteobacteria, Actinomyces, Bacteroidetes and Acidobacteria. Proteobacteria’s and 
Acidbacteria’s abundance were significantly different among the four species. Particularly, the Proteobacteria of 
broad-leaved species was significantly higher than that of coniferous species. At the class level, a wide range of 
classes dominated. Based on the average relative abundance, the most abundance classes were Alphaproteobacte-
ria, Betaproteobacteria, Gammaproteobacteria, unidentified-Actinobacteria and Sphingobacteriia. Alphaproteo-
bacteria and unidentified-Actinobacteria had significant differences among the four species. (4) Pearson correla-
tion analysis showed that the relative abundance of dominant phylum and class was affected by the initial proper-
ties of root litter, especially the Proteobacteria and Alphaproteobacteria. In addition, there was a significant posi-
tive correlation between fine root decomposition rate and relative abundance of Proteobacteria and Alphaproteo-
bacteria. Redundancy analysis (RDA) also demonstrated that the initial properties of fine root litter (initial N, P, 
C:N) had significant effects on the structures of bacterial community. These results can improve understanding the 
links between fine root litter decomposition and functional microbial communities. 
Key words  decomposition; fine root; bacterial community; diversity 
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森林凋落物的累积和分解是森林生态系统养分

循环的重要环节, 是光合作用固定碳(C)返回到大

气的主要途径(Coûteaux et al., 1995), 并且维持生态

系统中养分循环过程, 为土壤动物、微生物提供食

物来源 , 为植物生长提供必要的养分(张彩虹等, 
2011), 长期以来受到研究者的广泛关注(张彩虹等, 
2011; Gui et al., 2017; 罗永清等, 2017)。近10年, 对
森林叶片凋落物分解的研究大量涌现(Chapman & 
Koch, 2007; Wymore et al., 2018), 但是, 根系分解

往往被忽略。相比于对地上组织分解的研究, 特殊

的位置导致对根系凋落物的研究相对滞后, 但是植

物根系周转迅速, 特别是细根, 其周转速度更快, 
约占总净初级生产量的33% (罗永清等, 2017; Shen 
et al., 2017), 且根系凋落物数量庞大, 其更新过程

可产生5倍于地上凋落物的凋落量 (Grier et al., 
1981)。可见, 对根系凋落物分解的研究对整个森林

生态系统土壤有机质的形成和养分循环至关重要。 
凋落物形成后, 通过物理过程、非生物化学过

程、生物过程进行分解, 前人的研究发现, 在大的空

间尺度上, 气候条件在控制凋落物分解中起更加显

著的作用(Meentemeyer, 1978; Tuomi et al., 2009); 
在小尺度上, 凋落物质量(如氮(N)含量、C:N、木质

素含量等)和微生物群落组成是主要的影响因素

(Taylor et al., 1989; Wymore et al., 2018)。近年来, 研
究表明微生物能代谢和转化叶片C形成微生物生物

量(Gessner et al., 1999), 在凋落物分解过程中发挥

着不可替代的作用(Sun et al., 2017)。关于凋落物分

解过程中微生物的研究主要集中在土壤微生物群落

结构(Sun et al., 2017), 而对分解过程中凋落物中微

生物群落结构的研究涉及较少(张明锦等, 2015)。在

土壤环境中细菌是数量最大、种类最多的微生物, 
其生物学特性各异, 功能多样, 繁殖迅速, 对土壤

肥力的形成、植物营养的转化有极其重要的作用

(Kennedy, 1999; 丁新景等, 2017)。早期的研究结果

显示, 细菌对凋落物分解的作用方式与真菌有明显

差别, 在分解的初始阶段主要是真菌起作用, 而分

解后期主要是耐受能力更强的细菌起作用(Wardle 
et al., 2004; Chapman & Koch, 2007)。随后基于荧光

定量PCR的研究表明, 细菌在凋落物分解早期同样

具有重要作用, 前期的研究低估了细菌在凋落物分

解中的作用(Adam et al., 2013; 张明锦等, 2015)。且

前人的结论主要是基于叶片凋落物基质, 而对于根

系分解过程中微生物群落结构的变化尚未见报道。 
长期以来, 由于受技术条件的限制, 对微生物

的研究结果不能真实、全面地反映各生态系统中微

生物群落多样性和结构及微生物不同类型所起的作

用, 特别是在凋落物分解过程中(荣丽等, 2009)。高

通量测序技术打破了原有技术的局限, 无需分离单

一菌株, 直接在基因水平上挖掘环境中的微生物信

息, 具有成本低、通量高、信息丰富等优点。近年
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来, 已经广泛用于不同生态系统微生物群落结构的

测定, 如空气(孙翠丽等, 2017)、土壤(丁新景等, 
2017; Sun et al., 2017)、水域(Zhao et al., 2017)等。

但是高通量测序技术在凋落物分解的研究中应用相

对较少, 特别是细根分解中的应用更少。因此, 本研

究采用高通量测序技术, 研究了泰山4种优势造林

树种细根分解过程中细菌群落组成, 对比分析了4
个树种细菌优势种群、细菌多样性的差异, 同时揭

示了细根分解速率与初始化学性质和细菌群落结构

之间的相关关系, 为研究细根凋落物分解的微生物

控制机制提供理论依据。 

1  材料和方法 

1.1  研究区概况 
研究地点位于泰山药乡林场的森林生态系统观

测研究站(117.08–117.15° E, 36.28°–36.33° N)。该地

属于暖温带大陆性季风气候, 年平均气温18.5 ℃, 
年降水量758 mm, 主要集中在6–9月。中低山丘陵

地貌, 主要土壤类型为中性至酸性棕壤, 土层较薄, 
厚度为20–30 cm。地带性植被类型为暖温带落叶阔

叶林 , 目前森林覆盖率达81.57%, 植被覆盖率达

90%以上。主要森林类型为油松(Pinus tabulaeformis)
林、侧柏 (Platycladus orientalis)林、赤松 (Pinus 
densiflora)林、刺槐(Robinia pseudoacacia)林、麻栎

(Quercus acutissima)林。 
1.2  研究方法 
1.2.1  试验设计及样品分析 

样品收集: 本项目采用泰山站附近4种主要树

种的细根作为分解的材料。为了保证后期分解试验

的顺利开展, 在试验开始之前收集刺槐(RP)、麻栎

(QA)、赤松(PD)和油松(PT)的细根。对于根分解, 采
用直径小于2 mm的细根, 因为刚凋落的根很难从

已经分解一段时间的根中分离, 所以采用活根进行

试验。目前, 国际上大量根分解研究已经采用活根

进行试验(McLaren & Turkington, 2010)。细根的采

样于2015年8月植物生长旺盛的季节进行, 4种树种

选择代表性的植株 , 采用挖根法收集直径小于

2 mm的细根, 采样后去除表层的土壤。将收集到的

细根置于室内风干备用。取小部分样品在65 ℃烘箱

内烘干至恒质量, 分解底物风干质量:烘干质量得

到换算系数(计算含水量)。并测定初始样品的C、N、

P和木质素含量。 

试验布设及取样: 采用通用的凋落物袋的方

法。凋落物袋的大小为15 cm × 15 cm (网孔大小为

1 mm × 1 mm), 每个凋落物袋中装入风干的样品

6 g。2016年7月, 采用随机区组设计将分解袋布设于

6个重复的试验区内, 小区大小为10 m × 10 m, 相
邻小区设置5 m × 5 m的隔离带, 每个小区每个树种

各放1袋。将样品置于地下15 cm深处, 方法是将铁

锹以45°倾角插入土壤中, 将土壤撬开(尽量不破坏

土壤结构), 然后将凋落物分解袋沿裂缝滑入土壤

中。试验持续时间为一年, 2017年7月取样。取样时, 
每个小区中每种树种取1袋, 清除凋落物表面黏附

的土壤和长入的杂草。其中3袋重复样品标记后立即

存于液氮中, 用于测定微生物细菌群落。另外的3袋
重复样品在实验室内去除其中的杂质, 65 ℃烘干至

恒质量, 然后称质量, 并测定其灰分含量, 用于矫

正干质量。 
1.2.2  样品DNA提取和测序 

采用CTAB方法对样本基因组DNA进行提取

(Hultman et al., 2015), 具体操作为: 吸取1 000 μL 
CTAB裂解液至2.0 mL EP管里, 加入20 μL溶菌酶, 
将适量的样品加入裂解液中, 65 ℃水浴, 期间颠倒

混匀数次, 以使样品充分裂解。离心取950 μL上清

液, 加入与上清液等体积的酚(pH值8.0):氯仿:异戊

醇(体积比25:24:1), 颠倒混匀, 12 000 r·min–1离心

10 min。取上清液, 加入等体积的氯仿:异戊醇(体积

比24:1), 颠倒混匀, 12 000 r·min–1离心10 min。吸取

上清液至1.5 mL离心管里, 加入上清液3/4体积的异

丙醇, 上下摇晃, –20 ℃沉淀60 min, 然后12 000 
r·min–1离心10 min, 倒出液体。用1 mL 75%乙醇洗

涤2次, 剩余的少量液体再次离心收集, 然后用枪头

吸出, 超净工作台吹干。加入51 μL ddH2O溶解DNA
样品。加1 μL RNase A消化RNA, 37℃放置15 min。
之后用琼脂糖凝胶电泳检测DNA纯度和浓度, 取适

量样 品于离心 管中 , 用无菌 水稀释 样品至

1 ng·μL–1。以稀释后的基因组DNA为模板, 利用带

条 码 (Barcode) 的 特 异 引 物 515F(5- 
GTGCCAGCMGCCGCGGTAA-3)与907R(5-CCGT
CAATTCCTTTGAGTTT-3)扩增其V4–V5区基因片

段。反应体系为30 μL, 其中含15 μL Phusion Master 
Mix (2×), 3 μL Primer (2 μmol·L–1), 10 μL基因组

DNA (1 ng·μL–1) , 2 μL H2O。PCR反应程序为: 98 ℃
预变性1 min; 30个循环包括(98 ℃, 10 s; 50 ℃, 30 s; 
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72 ℃, 30 s); 72 ℃延伸5 min。扩增产物用1.5%的琼

脂糖凝胶电泳验证大小并回收纯化, 凝胶回收采用

试剂盒GeneJET (Thermo Scientific), 按照说明书操

作。纯化结束后的目的片段用Biodrop核酸检测仪

(Biochrom, Cambridge, UK)测定浓度和质量。相同

处理样品的纯化产物进行等质量混合, 均匀混合后

送至北京诺禾致源测序公司, 利用Illumina Miseq平
台进行测序。 
1.2.3  养分测定 

凋落物中C、N含量采用元素分析仪(ECS4010, 
Costech, Firenze, Italy), P含量采用酸溶-钼锑抗比色

法测定, 木质素含量采用逐步提取和质量分析法

(GB/T 2677.8-1994, GB/T 10337-2008)。 
1.3  数据处理 

根据Barcode序列和PCR扩增引物序列从下机

数据中拆分出各样品数据, 截去Barcode和引物序

列 后 使 用 FLASH (V1.2.7, http://ccb.jhu.edu/    
software /FLASH/)对每个样品的reads进行拼接, 得
到的拼接序列为原始Tags数据(Raw Tags); 拼接得

到的Raw Tags, 需要经过严格的过滤处理得到高质

量的Tags数据(Clean Tags)。利用Uparse软件(Uparse 
v7.0.1001)对所有样品的全部有效数据进行聚类 , 
默认以97%的一致性将序列聚类成为操作分类单元

(OTU), 同时依据其算法原则, 筛选OTU中出现频

数最高的序列作为OTU的代表序列。各样品的有效

序列数量分别为: 刺槐73 723、61 362、36 056, 麻
栎: 58 700、54 741、35 181, 赤松: 57 842、70 613、
51 230, 油松: 58 831、50 694、47 499。计算α多样

性指数之前进行抽平处理, 即每个样品随机抽取相

同的序列数(本文为最小有效序列数)进行后续计

算。利用Mothur软件(Version 1.35.1)计算样品的α多
样性指数, 反映不同树种根系凋落物分解过程中细

菌群落的丰度和多样性, 包括Chao1指数、Ace指数、

Coverage指数、系统发育多样性值和Shannon指数。利

用R软件(Version3.5.1)完成群落结构分析, 其中采用

非度量多维尺度(Nonmetric Multidimensional Scaling, 
NMDS)分析细根分解时细菌群落结构的差异, 用
ANOSIM非参数检验分析各处理间的差异显著性, 
并采用冗余分析(RDA)探讨细菌群落结构与细根初

始化学性质之间的关系。运用SPSS 17.0软件进行统

计分析, 采用单因素方差分析比较4种细根凋落物

各初始化学元素含量、分解速率(k)、细根分解一年

后各树种细菌多样性之间的差异显著性以及主要细

菌优势类群相对丰度在4种树种之间的差异显著性; 
采用Pearson相关分析确定细菌群落优势门和纲相

对丰度、细根初始化学性质和细根分解速率之间的

相关性。 

2  结果和分析 

2.1  不同物种细根分解过程的差异 
从表1可以看出, 选择的4种细根凋落物初始化

学性质之间存在显著差异, 特别是针叶树种和阔叶

树种之间差别较大。C含量、C:N、木质素含量表现

出针叶树种(赤松、油松)显著高于阔叶树种(刺槐、

麻栎)(p < 0.05); N含量、P含量、N:P针叶树种显著

低于阔叶树种(p < 0.05), 表现为赤松<油松<麻栎<
刺槐。 

泰山4种主要优势造林树种细根分解速率之间

差异极显著(p = 0.001)。图1可见, 阔叶树种分解速

率显著高于针叶树种(p < 0.05), 分解快慢表现为刺

槐>麻栎>油松>赤松。两种针叶树种的细根分解速

率之间差异不显著(p > 0.05), 两种阔叶树种的细根

分解速率之间差异也不显著(p > 0.05)。 
2.2  细根分解对细菌α多样性的影响 

从表2可以看出, 细根分解一年后微生物基因

序列的覆盖率(指文库检测到的微生物种群在环境

样品所有微生物中所占的比例)均达到97%以上, 说
明所测定序列可以充分反映样本细菌群落的种类和 

 
表1  泰山4个树种细根凋落物初始化学元素含量的差异(平均值±标准误差, n = 3) 
Table 1  Differences in initial element contents of fine root litter (mean ± SE, n = 3) 

树种 Species C (%) N (%) P (%) C:N N:P 木质素 Lignin (%)

RP 48.77 ± 0.33c 3.36 ± 0.002a 0.53 ± 0.05a 14.51 ± 0.09d 6.36 ± 0.34a 29.59 ± 0.47c 

QA 46.39 ± 0.17d 1.08 ± 0.008b 0.46 ± 0.01a 43.02 ± 0.17c 2.34 ± 0.05b 33.78 ± 0.60b 

PD 54.65 ± 0.17a 0.38 ± 0.009d 0.39 ± 0.03b 142.48 ± 3.72a 1.00 ± 0.07c 38.34 ± 0.30a 

PT 49.96 ± 0.13b 0.85 ± 0.004c 0.41 ± 0.03b 59.04 ± 0.19b 2.10 ± 0.14b 37.78 ± 0.15a 

PD, 赤松; PT, 油松; QA, 麻栎; RP, 刺槐。不同小写字母代表不同树种之间差异显著(p < 0.05)。 
PD, Pinus densiflora; PT, Pinus tabulaeformis; QA, Quercus acutissima; RP, Robinia pseudoacacia. Different lowercase letters represent significant differences 
among different species (p < 0.05). 
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图1  泰山4种植物分解速率之间的差异(平均值±标准误

差)。PD, 赤松; PT, 油松; QA, 麻栎; RP, 刺槐。不同小写字

母代表不同树种之间差异显著(p < 0.05)。 
Fig. 1  Difference in decomposition rate among four litter 
species (mean ± SE) in Mount Taishan. PD, Pinus densiflora; 
PT, Pinus tabulaeformis; QA, Quercus acutissima; RP, Robinia 
pseudoacacia. Different lowercase letters represent significant 
differences among different species (p < 0.05). 
 
结构。4个树种细根分解一年后细菌丰富度(OTU、

观测到的物种数(指由OTU比对数据库得出的物种

的数量)和Ace)和系统发育多样性之间有显著差异

(p  0.05), 且阔叶树种刺槐和麻栎显著低于针叶树

种赤松和油松。 
从表3可见, 初始凋落物C含量与细菌群落α多

样性指数的相关性最大, 能解释物种数78.1% (p = 
0.004), Chao1 73.7% (p = 0.006), Ace 76.4% (p = 
0.005), 系统发育多样性68.7% (p = 0.011)的变异。 

2.3  细根分解对细菌β多样性的影响 
细菌群落的NMDS分析结果(图2)显示, 4个树

种明显分布在不同的象限, 表明细菌群落结构有明

显差异。ANOSIM非参数检验分析结果也显示, 4个
树种细根分解的细菌群落结构存在极显著差异(r = 
0.700 6; p = 0.001)。细菌群落结构与细根初始化学

性质之间的RDA结果显示, 细根初始C含量、木质

素:N和C:N对细菌群落结构的影响较大。麻栎凋落

物内细菌群落结构与初始P含量相关性最大, 刺槐

和赤松细菌群落结构与初始木质素:N和C:N相关性

最大(图3)。 
2.4  细菌优势类群丰度 

高通量测序的结果显示所有样品一共获得

656 472条有效序列, 其中最少的样品序列为35 181
条, 最多的样品序列为73 723条(平均序列条数为

54 706条)。这些序列的97.2%可以分类到不同的细

菌门类, 2.8%分类到古菌门类, 隶属于34门, 87纲, 
121目, 242科, 403属, 216种。本研究将着重从门水平

和纲水平对不同树种样品的细菌群落进行统计分

析。在门水平上, 细根凋落物分解中细菌类群多集

中于变形菌门(Proteobacteria, 63.3%)、放线菌门

(Actinobacteria, 14.1%)、拟杆菌门(Bacteroidetes, 
7.0%)、酸杆菌门(Acidobacteria, 6.9%), 它们的平均

相对丰度大于5%, 其中变形菌门占绝对优势。此外 
 

表2  细根分解一年后泰山细菌多样性统计分析(平均值±标准误差, n = 3) 
Table 2  Statistical analysis of bacterial diversity in Mount Taishan after one year of fine root decomposition (mean ± SE, n = 3)  

树种  
Species 

物种数 NO. of  
observed species 

覆盖率Coverage (%) Chao1指数 
Chao1 index 

Ace指数 
Ace index 

系统发育多样性
Phylogenetic diversity 

Shannon-Wiener指数
Shannon-Wiener index

RP 2 149 ± 71a 98.6 ± 0.1b 3 088.0 ± 140.4ab 3 062.2 ± 143.5ab 159.2 ± 4.2a 8.38 ± 0.59a 

QA 1 970 ± 120a 97.7 ± 0.2a 2 824.2 ± 88.5a 2 843.8 ± 62.0a 147.8 ± 7.6a 8.14 ± 0.16a 

PD 2 759 ± 25b 98.3 ± 0.2ab 3 544.7 ± 50.3c 3 530.6 ± 34.3c 198.6 ± 5.1b 8.81 ± 0.35b 

PT 2 568 ± 39b 97.6 ± 0.2a 3 395.0 ± 2.2bc 3 341.9 ± 68.4bc 193.1 ± 3.2b 8.88 ± 0.18b 

PD, 赤松; PT, 油松; QA, 麻栎; RP, 刺槐。不同小写字母代表不同树种之间差异显著(p < 0.05)。 
PD, Pinus densiflora; PT, Pinus tabulaeformis; QA, Quercus acutissima; RP, Robinia pseudoacacia. Different lowercase letters represent significant differences 
among different species (p < 0.05). 
 
表3  分解一年后细菌α多样性与凋落物初始化学性质之间的相关分析 
Table 3  Correlation analysis between bacterial α diversity and the initial properties of litter after one year of decomposition   
  C (%) N (%) P (%) C:N N:P 木质素 Lignin (%)

物种数 NO. Of observed species 0.884** –0.541 0.679* 0.790* –0.496 0.726* 

覆盖率 Coverage (%) 0.331 0.437 –0.482 0.126 0.517 –0.344 

Chao1指数 Chao1 index 0.858** –0.413 0.608 0.706* –0.377 0.642 

Ace指数 Ace index 0.874** –0.446 0.593 0.748* –0.405 0.661* 

系统发育多样性 Phylogenetic diversity 0.829* –0.547 0.744* 0.730* –0.515 0.749* 

Shannon-Wiener指数 Shannon-Wiener index 0.552 –0.292 0.491 0.378 –0.246 0.418 

表中数字代表相关系数; **, p  0.01; *, p  0.05。 
The numbers in the table represent the correlation coefficient. **, p  0.01;*, p  0.05. 
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图2  细根分解一年后泰山细菌群落结构的非度量多维尺度

分析(NMDS)排序图。PD, 赤松; PT, 油松; QA, 麻栎; RP, 刺
槐。 
Fig. 2  Nonmetric Multidimensional Scaling (NMDS) ordina-
tion diagram of bacterial community structure in root litter after 
one year of decomposition in Mount Taishan. PD, Pinus densi-
flora; PT, Pinus tabulaeformis; QA, Quercus acutissima; RP, 
Robinia pseudoacacia. 

 

 
 

图3  细菌群落结构与细根初始化学性质的冗余分析

(RDA)。PD, 赤松; PT, 油松; QA, 麻栎; RP, 刺槐。 
Fig. 3  Redundancy analysis (RDA) based on bacterial com-
munity structure and the initial properties of fine root litter. PD, 
Pinus densiflora; PT, Pinus tabulaeformis; QA, Quercus acu-
tissima; RP, Robinia pseudoacacia. 

 
还发现了相对丰度小于5%的其他30个稀有门类, 
未命名的门类占0.4%, 此外, 阔叶树种刺槐和麻栎

细根中变形菌门的相对丰度要大于针叶树种赤松和

油松。在纲水平上, 平均相对丰度大于5%的类群为

α-变形菌纲(Alphaproteobacteria, 33.1%)、β-变形菌

纲 (Beta-proteobacteria, 14.8%) 、 γ- 变 形 菌 纲

(Gammapro-teobacteria, 12.8%) 、不明放线菌纲

(unidentified-Actinobacteria, 9.3%) 、鞘脂杆菌纲

(Sphingobacteria, 6.1%)。 

在门的水平上, 刺槐和麻栎根分解一年后相对

丰度最大的变形菌门的丰度显著高于赤松和油松(p 
 0.05), 麻栎和赤松的酸杆菌门的相对丰度显著高

于刺槐和油松(p  0.05)(图4B); 在纲水平上, 相对

丰度最大的是α-变形菌纲, 其在刺槐中最大, 显著

高于其他3个树种(p  0.05), 赤松的不明放线菌纲

的相对丰度显著高于其他3种树种(p  0.05)(图4A)。 
2.5  细根分解一年后细菌优势类群相对丰度、凋落

物初始化学性质和分解速率的关系 
从表4可见, 细根分解一年后凋落物内变形菌

门相对丰度与凋落物初始P含量、凋落物分解速率

呈显著正相关(p  0.05), 与凋落物初始C:N呈显著

负相关关系(p  0.05), 与其他指标没有显著的相关

性(p > 0.05)。放线菌门相对丰度仅仅与凋落物初始

P含量呈显著负相关(p  0.05)。拟杆菌门和酸杆菌

门相对丰度与凋落物初始化学指标、凋落物分解速

率均无显著相关性(p > 0.05)。此外, 凋落物分解速

率与凋落物初始各指标均存在显著相关性, 其中与

初始C含量、木质素含量和C/N比呈极显著负相关关

系(p  0.01), 与初始N含量、P含量和N:P呈显著正

相关关系(p  0.05)。 
从表5可见, 细根分解一年后凋落物内α-变形

菌纲相对丰度与凋落物初始N含量呈极显著正相关

关系(p  0.01), 与初始N:P、凋落物分解速率呈显著

正相关关系(p  0.05), 与初始木质素含量、C:N呈显

著负相关关系(p  0.05)。β-变形菌纲、γ-变形菌纲

和鞘脂杆菌纲相对丰富与凋落物初始化学指标、凋

落物分解速率均无显著相关性(p > 0.05)。不明放线

菌纲相对丰度与凋落物初始C含量呈极显著正相关

关系(p  0.01), 与初始C:N呈显著正相关关系(p  
0.05)。 

对细根分解一年后细菌优势门水平上群落组成

和细根初始化学因子进行冗余分析(RDA)。排序图

的前两轴解释了细根凋落物内细菌群落变异程度的

93.2%, 由此可知, 排序轴的前两轴能够真实地反

应环境因子对细菌群落的影响程度。由图5可见, 细
根初始N、P含量和木质素含量对细菌群落结构的影

响较大。变形菌门与细根初始P含量相关性最大, 放
线菌门与细根初始木质素含量相关性最大。这也与

表4结果一致。 
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图4  泰山4个树种之间主要细菌优势类群相对丰度的差异(平均值±标准误差)。A, 优势纲。B, 优势门。PD, 赤松; PT, 油松; 
QA, 麻栎; RP, 刺槐。不同小写字母表示同一细菌类群不同树种的显著性差异, 相同字母表示无显著性差异。 
Fig. 4  Differences in relative abundances of major bacterial dominant groups among the four species in Mount Taishan(mean ± SE). 
A, Dominant classes. B, Dominant phyla. PD, Pinus densiflora; PT, Pinus tabulaeformis; QA, Quercus acutissima; RP, Robinia 
pseudoacacia. Different lowercase letters indicate the significant differences in different species of the same bacterial group, while 
the same letter indicates no significant difference.  
 
表4  细菌优势门相对丰度与细根分解速率、凋落物初始化学性质之间的相关分析 
Table 4  Correlation analysis among the bacterial dominant phylum , the decomposition rate of fine roots , and the initial properties of litter  
优势门 Dominant phylum C (%) N (%) P (%) 木质素  

Lignin (%) 
C:N N:P 分解速率  

Decomposition rate

变形菌门 Proteobacteria –0.64 0.57 0.77* –0.63 –0.69* 0.52 0.71* 

放线菌门 Actinobacteria 0.61 –0.32 –0.69* 0.48 0.50 –0.25 –0.62 

拟杆菌门 Bacteroidetes 0.60 0.09 0.09 0.09 0.43 0.03 –0.36 

酸杆菌门 Acidobacteria –0.46 –0.48 –0.57 0.35 –0.16 –0.42 0.03 

分解速率 Decomposition rate –0.76** 0.74** 0.67* –0.90** –0.82** 0.74** 1.00 

表中数字代表相关系数; **, p  0.01; *, p  0.05。 
The numbers in the table represent the correlation coefficient. **, p  0.01;*, p  0.05 

 
表5  细菌优势纲相对丰度与细根分解速率、凋落物初始化学性质之间的相关分析 
Table 5  Correlation analysis among the decomposition rate of fine roots and bacterial dominant class and the initial properties of litter  
优势纲 Dominant class C (%) N (%) P (%) 木质素 

Lignin (%) 
C:N N:P 分解速率  

Decomposition rate

α-变形菌纲 Alphaproteobacteria –0.33 0.79** 0.56 –0.71* –0.73* 0.84** 0.63* 

β-变形菌纲 Betaproteobacteria –0.42 –0.18 0.09 –0.00 –0.11 –0.21 0.19 

γ-变形菌纲 Gammaproteobacteria –0.08 0.49 0.47 –0.37 –0.25 0.43 0.24 

不明放线菌纲
unidentified-Actinobacteria 0.84** –0.25 –0.53 0.37 0.73* –0.25 –0.61 

鞘脂杆菌纲 Sphingobacteriia 0.20 0.40 0.49 –0.23 –0.00 0.30 0.05 

表中数字代表相关系数; **, p  0.01; *, p  0.05。 
The numbers in the table represent the correlation coefficient. **, p  0.01;*, p  0.05. 
 

3  讨论 

研究表明细根分解后期主要是耐受能力更强

的细菌起作用(Wardle et al., 2004; Chapman & Koch, 
2007)。4种细根分解一年后的细菌群落多样性水平

较高, 且存在显著差异(表2)。张明锦等(2015)对马

尾松林叶凋落物分解一年时的细菌群落研究结果显

示, 不同树种的Shannon-Wiener指数处于1–4之间, 
明显低于我们的结果。一方面, 可能是因为分解组

织性质差异,导致两者养分有效性存在差异, 特别是 
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图5  细菌优势门与细根初始化学性质的冗余分析(RDA)。
PD, 赤松; PT, 油松; QA, 麻栎; RP, 刺槐。 
Fig. 5  Redundancy analysis (RDA) based on dominant bacte-
rial phylum and the initial properties of fine root litter. PD, 
Pinus densiflora; PT, Pinus tabulaeformis; QA, Quercus acu-
tissima; RP, Robinia pseudoacacia. 

 
P含量(马尾松针叶为0.045%), 显著低于我们的研

究结果(表1), 底物有效性较差, 所能支持的微生物

类群及数量相对较少(Taylor et al., 1989)。其次, 我
们的研究针对细根凋落物, 分解组织放置于土壤15 
cm处, 而该研究针对叶凋落物放置于土壤表面, 这
就造成分解环境的差异, 土壤环境变化较小, 湿度

较大, 这都有利于微生物生长。叶片凋落物分解的

研究结果发现针叶凋落物内细菌多样性低于阔叶凋

落物(张明锦等, 2015), 我们对细根凋落物的分解结

果刚好与其相反, 阔叶树种(刺槐和麻栎)根系分解

中细菌群落多样性显著低于针叶树种(赤松和油

松)(表2)。细菌主要是通过分解凋落物而获取C和N 
(张明锦等, 2015), 阔叶树种根系分解速度较快(图
1), 分解一年后, 养分释放速度快, 可溶性物质含

量减少多, 能支持的微生物类群及数量相对较少

(Taylor et al., 1989)。另外, 可能的原因是刺槐和麻

栎的优势菌群变形菌门的丰度显著高于油松和赤松

(图4), 其对资源的消耗增加, 细菌群落竞争加剧, 
使得其他细菌丰度降低, 细菌多样性较低(丁新景

等, 2017)。ANOSIM非参数检验结果也显示阔叶树

种与针叶树种细根分解的细菌群落结构之间存在极

显著差异(r = 0.798 1; p = 0.002), 我们的结果(图4)
与之一致。这也可能是导致阔叶树种根分解速率与

针叶树种根分解速率存在差异的重要原因(图1)。分

解者的活动和凋落物分解速度很大程度上依赖于凋

落物质量(Wymore et al., 2018)。阔叶树种细根分解

速率显著高于针叶树种(p < 0.05), 分解快慢表现为

刺槐>麻栎>油松>赤松(图1)。细根分解速率与初始

C含量、木质素含量和C:N显著负相关, 与初始N含

量、P含量和N:P显著正相关(表4), 这与前人的研究

结果一致(Coûteaux et al., 1995; McLaren & Turk-
ington, 2010; Zhao et al., 2017)。阔叶树种初始凋落

物质量显著高于针叶树种(表1), 有利于加速打开细

菌能量通道, 促进变形菌门的生长(Sauvadet et al., 
2016)。这有利于加速凋落物分解过程中的C、N循

环(Kersters et al., 2006)和分解速率(表4)。分解一年

后, 变形菌门、放线菌门、拟杆菌门和酸杆菌门是

主要的优势细菌门, 尤其是变形菌门平均占整个细

菌群落的63.3%。前人的结果显示, 变形菌门、酸杆

菌门和放线菌门是最丰富和活跃的分解者(Gui et 
al., 2017), 在北方和温带森林, 这些细菌门在土壤

有机层丰富度最大(Zhang et al., 2014), 且其中大多

数细菌能降解凋落物中难分解的C (Barret et al., 
2011)。变形菌门被认为是一类富营养菌, 在分解中

占优势(Sun et al., 2017), 是土壤中最常见和最丰富

的细菌(Gui et al., 2017)。阔叶树凋落物产生的富营

养生境有利于其变形菌门的生长, 导致阔叶树种根

分解的变形菌门显著高于针叶树种(图4B)。P是
DNA复制和转录的重要元素, P限制将直接影响细

菌群落的生长(Elser et al., 2003)。N元素的缺乏会对

微生物的生长及活性产生负面影响(Taylor et al., 
1989), 当细根分解过程中木质素含量高且土壤中

可利用N、P含量不足时, 分解微生物的多样性将会

下降(Chigineva et al., 2009)。分解一年后, 变形菌门

相对丰度与细根初始P含量呈显著正相关, 与N含

量正相关关系(表4; 图5), 这也与变形菌门需要富

营养来满足其需求相一致。放线菌门的细菌具有细

丝状的菌丝, 这些菌丝拥有较强的次生代谢功能, 
在有机质分解中起重要作用(Větrovský & Baldrian, 
2015)。放线菌门相对丰度与初始P含量呈显著负相

关关系(表4), 放线菌纲相对丰度与初始C:N呈显著

正相关关系(表5), 这与Urbanová (2015)的研究一

致。放线菌门大部分属于腐生菌, 部分细菌种群具

有分解木质素和纤维素的能力(Zhao et al., 2016), 
但是我们的结果并未发现放线菌门(表4)、放线菌纲

(表5)与木质素具有相关性, 可能是降解木质素的种

群相对丰度较低导致的。但是, 放线菌门相对丰度

与分解速率之间并没有明显的相关性(表4), 可能是
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由于其相对丰度远低于变形菌门(图4)。拟杆菌门的

细菌能破坏复杂的生物大分子, 因此其与木质纤维

素凋落物的分解相关(Lydell et al., 2004)。前人的研

究表明, 拟杆菌门的相对丰度在阔叶树种凋落物中

比在针叶树种凋落物中高(Sun et al., 2017), 我们的

结果(图4B)与之不一致。可能的原因是, 该研究通

过模拟实验关注凋落物添加后土壤内细菌的变化, 
而我们的研究着眼于凋落物内细菌的变化。酸杆菌

门被认为是寡营养和嗜酸的细菌, 能生长在复杂的

聚合物中, 包括植物半纤维素或纤维素和真菌壳

(Eichorst et al., 2011)。酸杆菌门在寡营养环境下丰

度较高(Jones et al., 2009), 有研究发现酸杆菌门的

丰度与土壤有机碳含量和pH值呈显著负相关关系

(Jones et al., 2009), 但是, Fierer等(2007)的研究表明

土壤酸杆菌相对丰度与土壤有机碳含量和土壤C:N
呈显著正相关关系, 而我们并未发现细根分解物内

酸杆菌相对丰度与初始化学性质之间具有明显的相

关性(表4)。这可能是因为研究对象的差异, 该研究

主要针对土壤酸杆菌, 而我们的研究涉及细根凋落

物内酸杆菌, 两个研究对象养分有效性不同, 从而

导致所能支持的微生物类群和数量的差异(Taylor et 
al., 1989)。其次, 我们的研究主要是在固定站点, 样
品量少, 这也可能是一个主要原因。在纲水平上, α-
变形菌纲、β-变形菌纲、γ-变形菌纲、不明放线菌

纲、鞘脂杆菌纲丰度较高, 且α-变形菌纲和不明放

线菌纲在不同树种之间差异显著(图4A, p  0.05)。
张明锦(2016)的结果显示α-变形菌纲在不同的根系

中差异显著, 我们的结果与之一致。刺槐内α-变形

菌纲的丰度显著高于其他3个树种(图4A), α-变形菌

纲相对丰度与初始N含量呈显著正相关关系(表5)。
研究显示, α-变形菌包括大量参与C、N循环的细菌, 
以及与植物共生的细菌(如根瘤菌属)(Soares et al., 
2006)。这也是豆科植物刺槐根系凋落物内α-变形菌

纲相对丰度显著高于其他3个树种(图4A), α-变形菌

纲相对丰度与凋落物分解速率呈显著正相关关系

(表5)的原因。γ-变形菌中绝大多数为假单胞菌

(Pseudomonas), 其具有很强的分解能力, 增殖速度

快。β-变形菌包括很多好氧或兼性细菌, 通常其降

解能力可变。鞘脂杆菌纲有利于凋落物中纤维素的

降解, 放线菌纲能促使凋落物迅速腐烂, 是几丁质

和木质素分解的重要参与者(Zhao et al., 2016), γ-变
形菌纲中的某些种群在磷元素释放中具有重要作用

(Zhao et al., 2016), 这些菌群对生态系统C、N循环

有重要的作用。Zhao等(2016)的研究结果显示, 川西

亚高山森林叶凋落物分解过程中细菌群落以γ-变形

菌纲、鞘脂杆菌纲和黄杆菌纲为主要类群。我们的

结果与之存在差异, 主要原因可能是: 1)凋落物基

质不同: 我们的研究是细根分解, 而该研究是针对

叶片凋落物; 2)分解微环境存在差异: 该研究所处

环境是亚高山地区, 且分解置于土壤表面, 而我们

的实验在暖温带地区, 且放置于土壤中; 3)测定微

生物的手段不同。该研究采用PCR-DGGE, 而我们

采用高通量测序技术。 

致谢  感谢泰山森林生态系统定位研究站提供野外

基础支持。 
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