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摘  要  土壤微生物作为森林生态系统的重要组成部分，能够对外部干扰作出快速反应，是评价人类活动对土壤性质和

相关功能影响的敏感指标. 在川西亚高山地区云杉人工林中开展不同强度的间伐（对照，0%；T1，10%；T2，20%）和修

枝（对照，0%；P1，1 m修枝；T2，2 m修枝）抚育措施，分析不同抚育措施下土壤微生物群落结构变化特征及其影响因

素，探讨土壤微生物群落对抚育措施的快速响应机制. 结果表明：（1）除真菌丰富度外，土壤微生物群落多样性不受疏

伐和修枝交互作用的影响. 土壤细菌丰富度、多样性和均匀度随间伐强度的增大而降低，而真菌的多样性无显著变化. 1 
m修枝的抚育方式显著增加了土壤细菌群落的多样性.  （2）疏伐和修枝措施对土壤细菌中的芽单胞菌门和浮霉菌门具有

显著的交互作用，但各个优势门类群的相对丰度在不同疏伐和修枝强度间无显著差异. 抚育措施对真菌优势类群相对丰

度的影响更为显著，疏伐后子囊菌门相对丰度下降，而担子菌门显著增加.  （3）毛管孔隙度、速效钾和速效磷是影响土

壤细菌类群丰富度的主要影响因子；而速效钾是影响真菌类群丰富度的主要因子. 在土壤细菌群落中，浮霉菌门和芽单

胞菌门更容易受土壤环境变化的影响. 因此，疏伐和修枝抚育措施能够影响土壤微生物群落多样性，改变土壤真菌优势

类群丰富度，研究结果对云杉人工林健康经营及模式选择具有重要的指导意义. （图2 表6 参41）
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Short-term effects of different tending measures on soil microbial 
communities in subalpine spruce plantations of western Sichuan

LI Xuhua1, 2, XU Zhengjingru1, 2, CAI Lei1, 2, FENG Qiuhong1, 2, LI Dengfeng1, LIU Xingliang1, 2 & 
LIU Shirong3

1	Ecological Restoration and Conservation for Forest and Wetland Key Laboratory of Sichuan Province, Sichuan Academy of Forestry, 
Chengdu 610081, China

2	Sichuan Wolong Forest Ecosystem Research Station, Aba 623006, China
3	Ecology and Nature Conservation Institute, Chinese Academy of Forestry, Beijing 100091, China

Abstract  Soil microorganisms are essential components of forest ecosystems that respond quickly to external 
disturbances. Thus, they have been used as ideal indicators to evaluate the influence of anthropogenic activities 
on soil properties and their associated functions. Here, the effects of different tending measures on soil microbial 
abundance, community structure using high-throughput sequencing, and their rapid response mechanisms in 
Picea asperata plantations were investigated one year after the tending measures. The experimental treatments 
consisted of two thinning intensities (T1 and T2) and two pruning intensities (P1 and P2), with no thinning or pruning 
as a control (T0 or P0). The diversity index of the soil microbial community was not affected by the interaction 
between thinning and pruning, except for fungal richness. The richness, diversity, and evenness index of the soil 
bacterial communities decreased significantly with thinning, whereas those of the soil fungi community did not. 
Compared with the control treatment, the diversity of soil bacterial communities at 1-m pruning height increased 
significantly. Thinning and pruning showed significant interaction effects on the phyla Gemmatimonadetes and 
Planctomycetes, whereas the relative abundance of each dominant bacterial group was not significantly different 
among the different thinning and pruning intensities. The effect of thinning measures on the relative abundance of 
dominant fungal groups was more significant, with Ascomycota and Basidiomycota increasing significantly after 
thinning. Redundancy analysis showed that soil capillary porosity and available potassium and phosphorus were 
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土壤微生物与植物间存在紧密复杂的交互作用，植物群

落的变化通过影响凋落物、根系及其分泌物，进而影响土壤

有机碳和土壤微生物群落结构和多样性等 [1]，同时微生物可能

通过释放矿质元素来促进植物的生长 [2-3]，二者间的相互作用

推动着森林生态系统的进程 [4]. 因此，了解森林生态系统中地

上植被与土壤微生物群落之间的关系是十分必要的[5]. 研究表

明，森林经营可以调整优势树种组成、冠层郁闭度和森林小

气候等的变化，进而间接影响土壤微生物群落 [6]. 抚育间伐和

修枝是森林经营过程中两种重要的营林措施，对林分特别是

人工林的生长发育以及林内环境变化发挥着至关重要的作用. 
这两种抚育措施对林分的影响机理相似，一方面，抚育措施能

够降低林分郁闭度，增加林冠透光度，增强林内太阳辐射、提

高土壤温湿度[7]，并改变林下物种和功能多样性[8]；另一方面，

还会影响根系数量和活性、加快土壤有机质周转和养分收

支 [9]，因此，间伐或修枝导致的林内小气候、土壤资源有效性

以及植物群落组成的变化可能会对土壤微生物群落产生影响. 
如赵苏亚的研究 [10]中指出，抚育间伐后由于林分微环境的变

化，使得土壤物理性质改变，土壤酶活性增强，枯枝落叶分解

速率增加，腐殖质增多，土壤化学性质得到改善，土壤微生物

的丰度和多度增加，最终促进了林木生长以及林下植被演替. 
尽管以往关于森林经营措施对土壤微生物群落影响的研

究已非常广泛 [11-13]，但从这些研究可以看出土壤微生物群落对

不同营林措施的响应机制因研究对象、响应时间以及土层的

不同而存在一些不确定性，森林经营管理的生态效应也会呈

现出不同. 研究指出，土壤微生物具有周转快、灵敏度高的特

点，易受外界条件的影响，能对土壤养分及外界干扰作出快速

响应 [14]，因此被认为是评价人类活动对土壤性质和相关功能

影响的敏感指标 [15]. 此外，在数十年或上千年的较长时间尺

度上，森林管理对土壤微生物多样性、酶活性的影响远小于气

候和土壤 [16]，而在较短的时间尺度内，土壤微生物群落动态对

营林干扰的快速响应机制尚不明确因此，深入了解人工林抚育

经营过程中土壤微生物群落的短期变化、功能发挥及其与土

壤理化因子的互作关系，可为后续人工林的经营管理提供理

论依据，也是当前人工林可持续经营研究的重点和热点问题. 
云杉（Picea asperata Mast.）作为我国西南地区采伐迹

地的主要造林树种，是川西亚高山暗针叶林区主要的人工林

类型，占该区域人工林总面积的20%以上. 但由于造林初期树

种组成单一、栽植密度过大以及经营管理滞后，导致现有云杉

人工林的郁闭度过高、层次结构简单、林内阴暗、土壤板结，

出现林下植被生物多样性低，土壤肥力退化，生产力低下等生

态问题，成为典型的低产低效林，严重阻碍了森林生态效益的

发挥 [17]，亟须进行合理的抚育措施来提高其生态系统服务功

能. 本研究结合川西亚高山云杉人工林现状，通过采取间伐和

修枝的抚育措施，以期改善云杉人工林的生态问题，通过分析

不同抚育措施下土壤微生物群落结构特征，探讨影响土壤微

生物群落结构的因子及其响应机制，对于川西地区云杉人工林

的科学经营及森林质量精准提升等具有重要的指导意义. 

1  研究地区与研究方法

1.1  研究区概况
研究区位于四川省阿坝州理县米亚罗林区，地理分布范

围31°24’-31°55’ N，102°35’-103°04’E，全区海拔2 200-5 500 
m. 该区地处青藏高原东缘褶皱带最外缘部分，具有典型的高

山峡谷地貌.  气候受高原地形的决定性影响，属冬寒夏凉的

高山气候. 以海拔2 760 m的米亚罗镇为例，全年降水量700-
1 000 mm，年蒸发量为1 000-1 900 mm；年均温3.0 ℃，其

中最冷月1月均温−8 ℃，最热月7月均温12.6 ℃，≥10 ℃年积温

为1 200-1 400 ℃. 该区成土母质为千枚岩、板岩、白云岩等的

残坡积风化物，主要土壤类型为山地棕色森林土. 
米亚罗林区植被呈明显的垂直带谱，植被类型和其生

境随海拔和坡向而异 [18].  原生森林主要分布于海拔2 400-
4 200 m之间，以亚高山暗针叶林为主 [19]，优势树种为岷江

冷杉（Abies faxoniana）和紫果云杉（Picea purpurea）. 米
亚罗林区自20世纪50年代开展大规模采伐，采伐迹地陆续

进行以云杉为主的人工更新，由于云杉为阳性树种，其在阳

坡的表现明显优于阴坡，导致阳坡、半阳坡最终被云杉人工

林所占据，而在阴坡则形成云杉人工林与天然更新次生林

镶嵌分布.  本研究样地的乔木层树种组成以云杉为主，柳树

（Salix babylonica）和桦木为伴生种，林下灌木主要有花楸

（Sorbus pohuashanensis）、鞘柄菝葜（Smilax stans）、栒

子（Cotoneaster hissaricus）等，草本植物以糙苏（Phlomis 
umbrosa）、老鹳草（Geranium wilfordii）、委陵菜（Potentilla 
chinensis）、车前（Plantago asiatica）等为主 .  蕨类植

物主要有黑鳞耳蕨（Polystichum makinoi）、粗毛鳞盖蕨

（Microlepia strigosa）、高山冷蕨（Cystopteris montana）等. 
1.2  试验设计

2016年3月在米亚罗林区选择海拔、坡向、坡位及土壤环

境相对一致，林分密度相似的云杉近熟人工林地块，开展不

同抚育措施处理试验. 主要试验因子包括间伐和修枝，以采

伐蓄积量占林分总蓄积量的比例设置不同间伐强度，分别为

T0（对照，0%）、T1（10%）、T2（20%）；修枝是对主干侧枝修

枝，以距离地面的高度设置不同的修枝强度，分别为P0（对

照，无修枝）、P1（1 m修枝）和P2（2 m修枝）. 根据正交试验

设计，共设置不同梯度组合的抚育处理模式9个（表1）. 每个

处理模式分别设置3个20 m × 20 m的乔木样方，在每个乔木

样方内分别设2 m × 2 m的灌木样方3个，1 m × 1 m草本样方

3个，共设置乔木样方27个，灌木和草本样方各81个. 每个乔

木样方间有10 m的隔离带，且在实施了抚育措施的样方内清

除枯枝和采伐剩余物，将其整齐堆放于样地边缘，林下植被

未做清除. 于2017年7月对上一年布设的各个样地开展了总体

群落学调查，并区分不同经营模式对研究对象进行了详细调

查，具体包括各样方中的植物种类、数量、高度、盖度等性状

进行记录. 不同抚育模式样地基本信息如表1所示. 
1.3  样品采集与测定

2017年9月，在每个抚育处理模式的云杉人工林样地内，

the main factors affecting soil bacterial community richness. Available potassium was the main factor affecting 
fungal richness. Both Planctomycetes and Gemmatimonadetes are more easily affected by environmental changes 
in the soil. Thinning and pruning were found to affect the diversity of soil microbial communities and increase the 
abundance of dominant soil fungal groups. The findings provide important guidance for the healthy management 
and model selection for spruce plantations.

Keywords  thinning; pruning; soil microorganism; Picea asperata plantation; influencing factor
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用内径3 cm的土钻对0-20 cm表层土壤随机选取3个点进行典

型取样，并将同一样地内的3个样品混合，共采集土壤样品27
份. 将采集的土壤样品进行封装、标记，放入4 ℃保鲜冰盒带

回实验室. 对野外采集的新鲜土样进行剔除石砾、动植物残体

等预处理后，过2 mm的土壤筛. 采用四分法将筛好的土壤样

品分成两份，一份在室内自然风干用于测定土壤的理化性质，

另一份直接放入−80 ℃的超低温冰箱中保存，用于土壤DNA
的提取和土壤微生物指标的测定. 

土壤理化性质：土壤容重和土壤孔隙度等水分物理性

质采用环刀一次取样连续测定的方法 [20].  土壤有机质（soil 
organic carbon，SOC）采用重铬酸钾-浓H2SO4加热法测定，

铵态氮（NH4
+-N）、速效磷（available phosphorous，AP）、

速效钾（available kalium，AK）是利用全自动流动分析仪进

行测定. 以上测定方法参考鲍士旦《土壤农化分析》[21]. 不同

抚育模式样地的土壤理化性质如表2所示. 
土壤微生物指标的测定：使用MO BIO PowerSo i l

（MO BIO Laboratories，Carlsbad，USA）试剂盒提取土

壤微生物总DNA，然后分别采用分光光度计和1%的琼脂

糖凝胶电泳对提取的DNA进行浓度和纯度检测.  以稀释后

的基因组DNA为模板，分别以细菌16S RNA V4-V5区特异

性引物515F（5′-GTGYCAGCMGCCGCGGTA-3′）、909R
（5′-CCCCGYCA ATTCMTTTRAGT-3）[22]和真菌 ITS4
区特异性引物（5′-TCCTCCGCTTATTGATATGC-3′）、

gITS7F（5′-GTGARTCATCGARTCTTTG-3′）[23]进行PCR
（polymerase chain reaction）扩增；采用Illumina MiSeq测
序平台对PCR扩增产物进行双端测序分析. 高通量测序工作

由北京诺禾致源生物信息科技有限公司完成. 
对测序原始数据进行质控、拼接和精确去杂等处理，得

到优化序列. 然后利用UPARSE软件（UPARSE v7.0.1001，
http://dr ive5.com/uparse/）对所有样品的有效序列进行

聚类，默认以97%的一致性将序列聚类成操作分类单元

（Operational Taxonomic Units，OTUs），筛选质量较高且出

现频率高的OTUs作为代表序列. 采用RDP Classifier算法，

通过与Silva数据库和Unite数据库比对从而对物种进行注释

和分类. 利用QIIME（1.9.0）计算并获得细菌和真菌的详细分

类信息数据，以及土壤样品的细菌和真菌多样性. 
1.4  数据处理与统计分析

利用标准化以后的OTUs数据分别计算细菌和真菌群落的

Alpha多样性，包括丰富度、多样性和均匀度指数，其中，丰富

度即为数量，多样性用Shannon-Wiener（H）指数代表，均匀

度为Pielou指数. 采用SPSS17.0分别对云杉人工林土壤化学性

质指标、微生物群落结构多样性以及微生物优势类群进行双因

素方差分析（two-way ANOVA），判断是否存在交互效应，进

而采用单因素方差分析法分析疏伐和修枝对各指标的影响，事

后多重比较用DUCAN检验（P < 0.05），并用Sigmaplot完成相

关作图. 采用冗余分析（RDA）分析土壤微生物群落结构与环

境因子之间的相关性，并在R（V.4.1.0）中完成. 

2  结果与分析

2.1  不同抚育措施下土壤微生物群落多样性的变化
疏伐对土壤细菌群落多样性和均匀度产生显著影响（表

表1  不同抚育模式样地基本信息

Table 1  Basic characteristics of different tending treatment plots
抚育模式

Tending pattern
海拔

Altitude (h/m)
坡向

Aspect
坡度

Slope (α/°) 郁闭度
林分密度
(n/hm-2)

平均胸径
 (D/cm)

平均树高
(H/m)

T0P0 3450 124.3°SE 22° 0.8   925 17.7 19
T0P1 3450 119.6°SE 22° 0.7 2000 12.8 17
T0P2 3436 105.0°SE 20° 0.8 2025 13.2 18
T1P0 3463 110.0°SE 25° 0.8 1300 16.1 18
T1P1 3446 98.7°SE 25° 0.8 1875 15.2 20
T1P2 3442 127.8°SE 20° 0.8 1625 12.5 18
T2P0 3430 105.6°SE 20° 0.8 1725 17.4 18
T2P1 3442 126.2°SE 22° 0.7 1450 14.8 20
T2P2 3439 104.9°SE 20° 0.7 1225 18.5 17

T0P0：对照；T0P1：1 m修枝；T0P2：2 m修枝；T1P0：10%疏伐；T1P1：10%疏伐＋1 m修枝；T1P2：10%疏伐＋2 m修枝；T2P0：20%疏伐；T2P1：20%疏伐＋1 
m修枝；T2P2：20%疏伐＋2 m修枝. 下同. 
T0P0: Control; T0P1, Pruning at 1 m and no thinning; T0P2: Pruning at 2 m and no thinning; T1P0: 10% thinning intensity and no pruning; T1P1: 10% 
thinning intensity and pruning at 1 m; T1P2: 10% thinning intensity and pruning at 2 m; T2P0: 20% thinning intensity and no pruning; T2P1: 20% 
thinning intensity and pruning at 1 m; T2P2: 20% thinning intensity and pruning at 2 m. The same as below.

表2  不同抚育模式云杉人工林的土壤理化性质

Table 2  Soil physicochemical properties among the different tending measures of spruce plantations
抚育模式

Tending measure BD/g cm-3 CP/% NCP/% NH4
+-N 

(w/mg kg-1)
AP

(w/mg kg-1)
AK

(w/mg kg-1)
SOC

(w/g kg-1)
T0P0 0.96 ± 0.06 58.22 ± 3.01 5.47 ± 1.84 51.67 ± 6.01 5.93 ± 0.55 153.33 ± 22.05 24.2 ± 1.2
T0P1 1.02 ± 0.06 47.46 ± 11.7 9.50 ± 3.17 25.33 ± 7.86 7.67 ± 0.29 299.33 ± 46.78 40.5 ± 8.2
T0P2 1.01 ± 0.13 54.26 ± 3.28 9.60 ± 3.38 11.33 ± 1.76 6.53 ± 0.29 202.67 ± 6.98 36.2 ± 2.2
T1P0 1.02 ± 0.06 58.60 ± 0.91 3.37 ± 2.06 53.33 ± 8.33 6.67 ± 0.74 238.33 ± 27.28 35.0 ± 8.2
T1P1 0.79 ± 0.05 54.11 ± 5.09 11.77 ± 5.17 29.67 ± 12.68 6.93 ± 0.41 161.67 ± 25.64 39.8 ± 3.2
T1P2 1.21 ± 0.05 55.31 ± 2.18 2.53 ± 0.47 19.33 ± 2.67 6.07 ± 0.52 200.00 ± 8.62 40.1 ± 5.3
T2P0 0.93 ± 0.06 54.75 ± 3.92 12.60 ± 5.32 16.67 ± 7.06 6.60 ± 0.58 174.00 ± 32.01 28.5 ± 5.3
T2P1 0.96 ± 0.02 45.29 ± 1.47 10.53 ± 2.86 14.00 ± 1.15 6.27 ± 0.41 257.33 ± 32.10 32.6 ± 5.1
T2P2 0.88 ± 0.04 59.28 ± 1.85 9.83 ± 3.02 21.33 ± 4.37 6.33 ± 0.94 220.33 ± 25.71 26.3 ± 3.3

BD：土壤容重；CP：毛管孔隙度；NCP：非毛管孔隙度；NH4
+-N：铵态氮；AP：速效磷；AK：速效钾；SOC：有机质. 

BD: Bulk density; CP: Capillary porosity; NCP: Non-capillary porosity; NH4
+-N: Ammonium nitrogen; AP: Available phosphorous; AK: Available 

kalium; SOC: Soil organic carbon.
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3）. 随着疏伐强度的增加，细菌群落的丰富度、多样性和均匀

度均显著下降（表4）；而疏伐对土壤真菌群落的影响不显著，

不同疏伐强度间土壤真菌群落的多样性无显著差异. 
修枝对土壤细菌群落多样性和真菌群落丰富度的影响显

著（P < 0.05），且后者受疏伐和修枝交互作用的影响（表3）. 
不同修枝强度间的细菌多样性指数和均匀度指数，真菌丰富

度指数差异显著（表4），且在1 m修枝高度下最高. 
2.2	 不同抚育措施下土壤微生物的群落组成与结构

特征
对OTU代表序列进行物种注释并归类，共识别出细菌43

门158纲313目498科814属. 共识别出真菌8门39纲125目345
科917属. 其中细菌门水平的优势类群（相对丰度>1%）为变形

菌门（Proteobacteria，40.9%）、酸杆菌门（Acidobacteria，
18.8%）、放线菌门（Actinobacteria，15.1%）、拟杆菌门

（Bacteroidetes，10.9%）、浮霉菌门（Planctomycetes，
6 .1%）、绿弯菌门（Chlo ro f lex i，3 .3%）和芽单胞菌门

（Gemmatimonadetes，1.4%）7类（图1a）.  而真菌门水平

的优势类群（相对丰度>1%）为子囊菌门（Ascomycota，
49.2%）、担子菌门（Basidiomycota，45.0%）、接合菌门

（Zygomycota，1.4%）和未鉴定种类（Unidentified，3.8%）4
类（图1b）. 

疏伐和修枝的交互作用显著影响土壤细菌群落中的芽单

胞菌门和浮霉菌门两个优势类群的相对丰富度（P < 0.05），
但二者的主效应不显著（表5）. 在疏伐强度为20%，修枝高度

表3  疏伐和修枝对土壤微生物多样性影响的双因素方差分析

Table 3  Two-way ANOVA for effects of thinning and pruning on soil microbial diversity

抚育措施
Tending measure

微生物种类
Microorganism 

species

丰富度指数
Richness index

多样性指数
Shannon-Wiener diversity index

均匀度指数
Pielou’s evenness index

df F P df F P df F P
疏伐 Thinning

细菌 Bacteria
2 3.509 0.052 2 7.147 0.005* 2 4.128 0.033*

修枝 Pruning 2 2.268 0.132 2 4.388 0.028* 2 2.813 0.086
疏伐×修枝 Thinning × Pruning 4 2.518 0.077 4 1.139 0.370 4 0.282 0.886
疏伐 Thinning

真菌 Fungi
2 0.014 0.986 2 0.020 0.980 2 0.068 0.935

修枝 Pruning 2 5.599 0.013* 2 1.336 0.288 2 1.052 0.370
疏伐×修枝 Thinning × Pruning 4 6.889 0.002* 4 2.182 0.112 4 1.886 0.157

表4  不同抚育措施间土壤细菌和真菌群落多样性指数（平均值±标准误，N = 9）
Table 4  Diversity indices of bacterial and fungal community among different tending measures (mean ± SE, N = 9)

抚育措施
Tending measure

细菌 Bacteria 真菌 Fungi

丰富度指数
Richness index

多样性指数
Shannon-Wiener 

diversity index

均匀度指数
Pielou’s evenness 

index
丰富度指数

Richness index
多样性指数

Shannon-Wiener 
diversity

均匀度指数
Pielou’s evenness 

index

疏伐
Thinning

CK 5756.27 ± 154.34a 9.57 ± 0.04a 0.844 ± 0.002a 1560.97 ± 111.75a 6.66 ± 0.44a 0.685 ± 0.038a
10% 5270.32 ± 125.50b   9.45 ± 0.06ab   0.839 ± 0.003ab 1545.83 ± 75.58a 6.74 ± 0.19a 0.698 ± 0.015a
20% 5310.64 ± 211.92b 9.35 ± 0.04b 0.833 ± 0.003b  1554.57 ± 108.86a 6.71 ± 0.28a 0.694 ± 0.024a

修枝
Pruning

CK 5368.18 ± 230.19a 9.39 ± 0.07b 0.834 ± 0.004b 1625.43 ± 101.76a 6.54 ± 0.40a 0.673 ± 0.035a
1 m 5690.66 ± 148.17a 9.55 ± 0.04a 0.843 ± 0.003a 1658.93 ± 98.8a 7.09 ± 0.28a 0.722 ± 0.022a
2 m 5278.39 ± 126.39a 9.42 ± 0.04b   0.838 ± 0.002ab 1377.01 ± 63.4b 6.48 ± 0.21a 0.681 ± 0.019a

不同字母表示不同抚育措施之间差异显著（P < 0.05）. 
Different letters in the same column indicate significant difference at the 0.05 level.

表5  间伐和修枝对细菌和真菌门水平优势类群相对丰富度的影响

Table 5  The effects of thinning and pruning treatments on the relative abundance of the dominant phyla in the bacterial and fungal communities
土壤微生物种类

Microorganism species
优势门

Dominant phyla
疏伐 Thinning 修枝 Pruning 疏伐×修枝 Thinning × Pruning
F P F P F P

细菌
Bacteria

酸杆菌门 Acidobacteria 2.359 0.123 1.442 0.262 0.966 0.450
放线菌门 Actinobacteria 1.879 0.182 1.133 0.344 1.928 0.149
拟杆菌门 Bacteroidetes 2.037 0.159 0.718 0.501 1.631 0.210
绿弯菌门 Chloroflexi 0.452 0.643 0.768 0.479 0.837 0.520
芽单胞菌门 Gemmatimonadetes 1.076 0.362 1.171 0.333 3.935 0.018*
浮霉菌门 Planctomycetes 0.794 0.467 0.446 0.647 3.268 0.035*
变形菌门 Proteobacteria 0.416 0.666 0.571 0.575 1.463 0.255

真菌
Fungi

子囊菌门 Ascomycota 3.433 0.055 1.708 0.209 7.473 0.001*
担子菌门 Basidiomycota 3.818 0.041* 0.094 0.911 6.194 0.003*
接合菌门 Zygomycota 1.476 0.255 1.034 0.376 2.364 0.092
未鉴定种类 Unidentified 0.473 0.630 4.850 0.021* 0.356 0.836
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图1  不同抚育措施下土壤细菌（a）和真菌（b）门水平优势类群的相对丰

富度.
Fig. 1  The relative abundance of bacterial (a) and fungal (b) 
dominant groups at phyla level.
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为1 m的抚育措施下的芽单胞菌门相对丰度最高，而在无疏伐

和1 m修枝的情况下浮霉菌门的相对丰度最高（图1）. 
疏伐对真菌群落中担子菌门相对丰度影响显著，修枝强度

对未鉴定种类的主效应显著，而二者的交互作用表现为对子囊

菌门和担子菌门的相对丰富度的影响显著（表5）. 在疏伐强度

10%且无修枝的抚育措施下，担子菌门的相对丰富度最高. 
2.3  土壤微生物群落组成与土壤理化性质的相关性

土壤微生物群落组成与土壤理化性质的冗余分析表明：

RDA1和RDA2分别解释了土壤细菌群落组成变化的9.19%和

4.45%，分别占总方差的48.12%和23.31%（图2a），其中毛管

孔隙度、速效钾和速效磷是主要影响因子（表6），浮霉菌门的

相对丰度与毛管孔隙度和速效钾呈显著正相关（P < 0.05），
而芽单胞菌门的相对丰度与速效磷含量呈显著负相关（P < 
0.05）. 

RDA1和RDA2对土壤真菌群落组成变化的解释率分别是

19.01%和5.57%，分别占总方差的75.12%和22.0%（图2b）. 
在真菌群落优势门中，仅担子菌门相对丰度与速效钾呈现显著

正相关（P < 0.05）（表6）. 

3  讨 论
3.1  不同抚育措施对土壤微生物群落结构的影响

森林土壤特征和土壤微生物群落受森林抚育经营活动的

影响 [24-25]，且多数研究证实森林经营活动对森林土壤特征、土

壤微生物群落和森林生产力的影响都是长期的、持续的[26]. 本
研究结果表明，疏伐后的土壤细菌多样性、丰富度和均匀度均

较对照模式降低，且疏伐强度越大的下降越显著（表4），与

Hartmann等的研究结果 [27]一致，究其原因可能是短期内，间

伐导致的地上植被丰富度和多样性降低，以及地上生物量的

移除，进而导致细菌群落多样性和丰度降低 [28]. 但也有研究持

不同的结果，即土壤细菌多样性和丰富度指数在不同疏伐处

理间差异不显著 [29]或中、高强度的间伐增加了微生物群落的

丰富度和多样性 [30]. 而抚育间伐对土壤真菌群落多样性的影

响不显著，说明在本研究的云杉人工林生态系统中，真菌群落

多样性对营林措施表现出较强的稳定性. 此外，由于不同林地

土壤微生物群落结构对抚育间伐后的响应时间也是不同的，

本研究为抚育间伐1年的短期响应，随着时间的推移，这种关

系还可能会发生变化. 
本研究中，1 m修枝高度能够促进土壤细菌和真菌多样性

增加，而在2 m修枝高度下又有所下降，说明1 m修枝高度对

于本研究中的云杉人工林林地微生物的正向影响更为显著，它

能够有效改善现有林内光、温环境，促进林下植被生长，增加

林下植被生物多样性，进而增加林地有机质（包括枯枝落叶和

枯死细根）的归还量，从而影响土壤细菌和真菌的丰度和多样

性. 但随着修枝强度的增加（2 m修枝），林分透光度进一步

加大，土壤温度持续升高，加快有机质的分解矿化速度，有助
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图2  土壤细菌群落（a）和真菌群落（b）优势门相对丰度与土壤理化性质关系的冗余分析. BD：土壤容重；CP：毛管孔隙度；NCP：非毛管孔隙度；

NH4
+-N：铵态氮；AP：速效磷；AK：速效钾；SOC：有机质. 

Fig. 2  Redundancy analysis on relationship of soil physicochemical properties with soil bacterial (a) and fungi (b) community structure 
under different tending measures for Picea asperata plantations. BD: Bulk density; CP: Capillary porosity; NCP: Non-capillary porosity; 
NH4

+-N: Ammonium nitrogen; AP: Available phosphorous; AK: Available kalium; SOC: Soil organic carbon.

表6  土壤理化性质与细菌、真菌群落优势门相对丰度的相关性

Table 6  Correlation between soil nutrients and relative abundance of the dominant phyla in the bacterial and fungi communities
优势门

Dominant phyla BD/g cm-3 CP/% NCP/% NH4
+-N 

(w/mg kg-1)
AP

(w/mg kg-1)
AK

(w/mg kg-1)
SOC

(w/g kg-1)
酸杆菌门 Acidobacteria -0.092 0.014 0.078 -0.159 -0.169 -0.019 -0.077
放线菌门 Actinobacteria 0.004 -0.137 -0.030 0.221 0.138 -0.051 0.091
拟杆菌门 Bacteroidetes 0.114 0.033 0.056 -0.017 0.075 -0.227 0.060
绿弯菌门 Chloroflexi 0.221 -0.077 -0.284 -0.046 -0.315 0.052 0.124
芽单胞菌门Gemmatimonadetes 0.108 -0.361 -0.028 -0.308 -0.472* -0.013 0.121
浮霉菌门 Planctomycetes 0.071 0.397* -0.335 0.162 -0.097 0.382* 0.016
变形菌门 Proteobacteria -0.117 0.376 -0.013 0.048 0.280 -0.037 -0.239
子囊菌门 Ascomycota -0.165 0.061 0.165 0.127 0.158 -0.359 -0.017
担子菌门 Basidiomycota 0.134 -0.132 -0.112 -0.066 -0.142 0.381* -0.065
接合菌门 Zygomycota -0.015 -0.126 0.048 0.108 -0.025 -0.072 -0.312
未鉴定种类 Unidentified 0.089 0.156 -0.018 -0.182 -0.126 0.151 0.079
*表示相关性在0.05水平上显著.
* Indicates a significant correlation at the level of 0.05.
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于林下植被对土壤速效养分的吸收，在一定程度上降低了土

壤有机质和速效养分 [31]，不同抚育模式下的土壤化学性质也

很好地表明了这一点（表2），进而导致土壤微生物数量减小，

这也同样可能是上述疏伐措施使得云杉人工林的土壤细菌、

真菌丰度、多样性降低的原因. 
在本研究中，土壤细菌和真菌的主要优势类群与高尚坤

等研究 [32]中的基本一致，这些菌群也同样在其他森林生态系

统中检测出来，并主导土壤微生物群落结构组成 [28, 33-34]，由此

说明上述类群可能广泛参与土壤生态过程. 有研究表明，变形

菌门通常被认为是富营养型类群 [35]，而酸杆菌属于贫营养型

细菌[36-37]，在本研究的所有抚育处理中，变形菌门的相对丰度

均高于酸杆菌门，且变形菌门中其大多数物种还可固氮和储

存能量，从而反映了抚育措施在一定程度上改善了土壤理化性

质[10]. 微生物结构在不同分类学水平上对营林措施的响应程

度不同，本结果显示不同抚育措施对真菌群落结构的影响更

为显著，而细菌对抚育措施具有一定的抵抗力和稳定性，这与

以往研究得到的结果 [27]是一致的. 相较于真菌，细菌具有群落

结构多样性较高和功能冗余特征，因而对抚育措施引起的环

境因子变化具有较高的适应性 [38]；此外，大多数细菌是随机分

布于土壤中，没有共生宿主，因此地上部分发生变化对细菌群

落结构的影响较小[32]. 
3.2  抚育措施后驱动土壤微生物变化的因素

森林土壤微生物群落的数量、种类及结构组成受诸多因

素的影响，包括植被类型、土壤类型、土壤理化性质、温度、水

分以及森林经营活动等 [39]. 本研究通过spearman秩相关分析

和冗余分析可知，毛管孔隙度、速效钾和速效磷是影响土壤细

菌类群丰度变化的主要影响因子，但是在不同疏伐和修枝模

式间，这3个因子的变化不大，由此说明该林分中土壤细菌优

势类群丰度的变化与抚育措施引起的土壤特征变化的相关性

较小，而是其自身受上述因子的影响. 此外，在以往很多研究

中也发现土壤pH、土壤含水量、SOC等因子对土壤微生物群

落结构组成起到了非常重要的作用 [29-30]. 研究发现浮霉菌门

和芽单胞菌门的丰度与土壤理化性质的变化具有显著相关性，

而这两种优势细菌门均属于丰度较低的种类，对周围环境的

变化更为敏感，更容易受到土壤环境变化的影响. 对于真菌群

落，土壤容重、非毛管孔隙度、铵态氮和速效钾是影响其优势

类群丰度变化的主要因子，表明速效钾含量与土壤细菌群落

和真菌群落均密切相关，而Lauber等的研究 [40]则发现速效磷

是影响土壤细菌和真菌群落结构的重要因子，磷含量丰富的

土壤中子囊菌门类群丰度较高，而担子菌门类群丰度较低. 此
外，与细菌群落不同，真菌群落通常与地上植物形成植物-真

菌共生关系[41]，真菌往往与特定的植物相关，可作为木质素分

解剂或凋落物分解剂，因此土壤真菌群落更多会受寄主植物

的影响. 本研究中的土壤理化因子共解释了细菌优势类群丰

度变化的13.64%，真菌优势类群丰度变化的24.58%，相较于

以往研究其解释率较低，虽然抚育措施实施后，土壤微生物群

落发生一定的变化，但由于实施时间较短，土壤理化性质的变

化不显著，进而导致土壤微生物在短期内对理化性质的响应

不明显. 有关抚育措施对土壤理化性质和微生物群落组成的

长期影响还有待进一步观测研究. 

4  结 论
抚育措施对土壤细菌群落多样性的影响较大，而对真菌

群落的相对丰度影响更为显著. 土壤细菌多样性、丰富度和均

匀度指数随间伐强度的增加而降低. 抚育措施引起的速效钾

含量变化，是影响土壤细菌群落和真菌群落优势类群丰度的

主要因子. 本研究进一步表明抚育措施可以通过改善林分环

境，促进养分循环，进而影响土壤微生物群落的变化. 但是，

抚育措施对地下生态系统的影响因时间而异，本研究中抚育

措施实施时间较短，为全面科学地理解不同抚育措施对地下

生态系统的影响机制，还有必要进行长期连续观测和时空动

态研究，以期对云杉人工林的长期经营作出更全面的判断，找

到最适的人工抚育措施. 
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