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摘要: 凋落物分解是生态系统碳循环和营养物质循环的关键过程, 受多种因素共同影响。土壤微生物是影响凋落

物分解的重要因素, 其群落组成在一定程度上依赖于所处植物群落的特征。因此, 研究分解过程中微生物群落组

成的变化及其对植物多样性的响应, 有利于对凋落物分解机制的理解。本文采用分解袋野外原位分解的方法, 对
凋落物分解过程中微生物群落的变化及其对所处森林环境中树木的种类和遗传多样性的响应进行了研究。结果表

明: (1)凋落物分解183天后, 土壤中微生物群落的多样性降低, 并且森林群落的物种多样性与微生物群落多样性呈

负相关关系; (2)凋落物分解前后, 土壤中真菌和细菌群落的磷脂脂肪酸(PLFA)量均有所增加, 说明凋落物分解为

微生物生存和繁殖提供了养分; (3)地形因素是影响微生物群落变化最显著的因素, 可解释微生物群落变化的

29.55%; 其次是凋落物的基质质量, 可以解释15.39%; 最后是森林群落的多样性, 可以解释8.45%; 这3种因素共

同解释率为2.97%。综上所述, 与森林群落的植物多样性相比, 样地的地形因素与凋落物的基质质量对微生物群落

的影响更显著。 
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Abstract: Litter decomposition is an important ecosystem function, and is an indispensable process for car-
bon and nutrient cycling. Litter decomposition is influenced by many factors, especially soil microbial com-
munities, which are subject to their corresponding plant communities. It is necessary to study changes in soil 
microbial communities during litter decomposition and how these changes respond to plant diversity in cor-
responding forest communities to understand the mechanisms of decomposition. In the present study, we in-
vestigated these changes and responses using a litter bag method. Our results showed: (1) After 183 days of 
litter bag placement, microbial diversity decreased, and there was a negative correlation between plant spe-
cies diversity and microbial diversity; (2) Soil microbial communities varied before and after the placement 
of plant litter bags. In particular the PLFAs of fungi and bacteria after the placement of litter bags were much 
higher than those before the placement of litter bags; (3) Topography was the most important factor corre-
lated with the soil microbial community, and explained 29.55% of the variation of microbial communities. In 
contrast, litter quality and plant diversity explained 15.39% and 8.45%, respectively, and the interaction of 
the three factors explained 2.97% of the variation of the microbial communities. In conclusion, we find plant 
diversity plays a less important role than topography in determining soil microbial diversity, and litter quality 
influences soil microbial communities during litter decomposition. 
Key words: microbial community; topographic factor; litter decomposition rate; phospholipid fatty acids 

陆地生态系统每年产生约1,000亿吨的生物量, 其中约90%以不同的凋落物形式回归到生态系统
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中, 以维持其正常运转(Cebrian, 1999)。凋落物分解

作用作为生态系统物质循环和能量流动的关键过

程, 受到广泛关注。影响植物凋落物分解的因素众

多, 大致可以分为3类: (1)气候因素; (2)凋落物的基

质质量和功能性状; (3)碎屑食物网(Couteaux et al, 
1995; Aerts, 1997; Gartner & Cardon, 2004; Hät-
tenschwiler & Gasser, 2005)。从全球尺度来看, 气候

因素对凋落物的分解起决定性作用(Boyero et al, 
2011; Bailey et al, 2014; Hines et al, 2014), 但从小尺

度范围来看, 凋落物基质质量和土壤中分解者的群

落组成对分解过程影响较大(刘苹, 2006; Sariyildiz 
& Kucuk, 2008; 郭培培等, 2009; Sariyildiz, 2015)。
这3种因素之间也存在相互作用, 如由于样地地形

差异和冠层的遮阴作用, 使得林下土壤的温湿度、

蒸散量和树干径流等均会受到影响, 进而改变微生

物群落组成和活性 , 从而影响凋落物分解速率

(Muscolo et al, 2014; Bosco et al, 2015; Lin et al, 
2015)。 

凋落物的彻底降解与微生物群落密不可分。细

菌和真菌是分解者中的两大主要类群, 它们在分解

新鲜凋落物方面具有一些相同的基本生理特性, 也
均可再细分为具有不同特性、降解不同化学组分的

功能亚类。尽管如此, 真菌仍被认为是最主要的分

解者, 真菌/细菌比更能反映微生物群落的变化, 而
菌根真菌能加速营养物质的释放(陈法霖等, 2011; 
Jia et al, 2015)。近年来, 国内外学者开始关注微生

物产生的酶在凋落物分解过程中的作用。Waring 
(2013)在研究哥斯达黎加地区凋落物的分解时发现, 
酶含量可解释凋落叶分解速率的35%。真菌丰富度

及其酶活性受凋落物组成影响显著, 并且细菌对凋

落物分解的作用方式与真菌不同, 在分解前期主要

是真菌起作用 , 而分解后期主要是细菌起作用

(Wardle et al, 2004)。 
植物多样性同样会影响微生物群落的丰富度

和分布, 它通过改变凋落物的组成, 使得不同基质

质量的凋落物混合在一起, 为微生物提供了多样化

的生境, 丰富了微生物类群, 从而加速凋落物分

解。此外, 植物的根系分泌物同样会影响微生物群

落的变化(Waldrop et al, 2004)。但也有研究表明, 分
解过程中树木的多样性对微生物群落并没有显著

影响。Scheibe等(2015)在研究德国温带阔叶林树木

多样性对土壤微生物群落的影响时发现, 比起树木

多样性, 物种特征和样地条件对微生物群落的影响

更为显著。实验样地海拔、坡度、坡位、坡向等特

有的地形特征会形成独特的微气候, 从而影响土壤

的形成、理化性质及温度等, 间接影响土壤微生物

的多样性及组成。不同海拔的植被组成、生物量、

土壤温度、土壤含水量等因素的差异, 使得土壤微

生物生物量和物种多样性会存在差异(吴则焰等, 
2013)。坡度对微生物的影响也极其显著, 降雨的冲

刷作用导致坡上土层较薄, 土壤贫瘠, 微生物生物

量较少(Sariyildiz et al, 2005)。在同一坡度, 不同坡

位的土壤微生物生物量也存在差异, 与上、中坡位

相比, 下坡位的土壤含水量、土壤有机碳和土壤全

氮含量高, 而土壤微生物碳、氮与土壤含水量、土

壤有机碳和土壤全氮呈正相关关系, 故下坡位的土

壤微生物碳、氮含量高于上、中坡位 (张地等 , 
2012)。坡向也是影响微气候的重要因素, 尤其是在

北方地区, 坡向决定了土壤对太阳辐射的吸收量, 
将影响土壤含水量和土壤温度, 进而影响土壤微生

物分布和组成(McNab, 1993; Barnes et al, 1998; 
Scheibe et al, 2015)。 

目前关于凋落物分解过程中微生物群落变化

的研究多数集中在凋落物的基质质量和混合作用

的影响, 但由于野外实验中凋落袋周围环境因素和

生物因素的差异, 使得实验所得出的结论并没有可

比性。因此, 厘清凋落物分解过程中植物多样性、

地形因素和凋落物基质质量等对微生物群落变化

的影响, 有助于更好地理解微生物群落的变化趋

势。本实验采用磷脂脂肪酸法(phospholipid fatty 
acids, PLFAs)测定了凋落物分解前和分解183天后

的土壤微生物群落组成, 拟探讨如下问题: (1)凋落

物分解过程中微生物群落怎样变化？植物多样性

如何影响微生物群落的变化？(2)植物多样性、凋落

物的基质质量和地形因素对微生物群落影响的相

对重要性。 

1  方法 

1.1  研究区概况 
实验样地位于江西省德兴市境内, 该区属亚热

带季风气候 , 年均气温16.7°C, 年均降水量1,821 
mm。实验所在的样地(29.09° N, 117.93° E)建立于

2010年, 大小约19.5 ha, 由295个样方组成。每个样

方的大小为666.67 m2, 在每个样方内以规定方式
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(20棵 × 20棵)种植400棵树, 同一行或同一列上每

相邻两棵树的距离为1.29 m, 立木度为每公顷6,000
棵。样地的海拔范围为105–190 m, 坡向从0°–360°
不等, 坡度范围0°–60°。该地区主要土壤类型是红

黄壤(Bruelheide et al, 2014)。 

1.2  实验样地的设计 
样地的295个样方中, 随机选择24个样方作为

遗传多样性实验样方。在遗传多样性实验样方内进

行树苗移栽时, 同时涉及物种多样性, 旨在研究物

种多样性、遗传多样性以及二者的相互作用对生态

系统功能的影响。样方内种植的物种为拟赤杨

(Alniphyllum fortunei) 、 香 樟 (Cinnamomum 
camphora)、虎皮楠(Daphniphyllum oldhamii)和山桐

子(Idesia polycarpa), 其中拟赤杨和山桐子为落叶

阔叶型, 香樟和虎皮楠为常绿阔叶型。每一物种含

有8个家系(seed families) (采自同一棵母树的种子

被定义为1个家系), 物种多样性与遗传多样性均设

置了1物种或家系和4物种或家系两个梯度, 共4个
多样性处理(表1)。 
1.3  研究方法 

2014年3月末, 随机采集香樟和虎皮楠两个物

种的4个家系的当年生成熟叶片, 放置在65℃烘箱

中烘干至恒重作为凋落物样品备用。凋落物分解速

率的测定采用分解袋(litter bags)法, 分解袋网眼大

小为2 mm, 内置5 ± 0.05 g单物种单家系烘干样品, 
即凋落袋内的样品并未做不同物种或不同家系的

混合处理。根据24个遗传多样性实验样方的设计, 4
种多样性处理分别是: 单物种单家系(S1G1)、单物

种4家系(S1G4)、4物种单家系(S4G1)和4物种4家系

(S4G4)。在每个样方内各设置5个用于放置凋落物

袋的小样方(subplot), 大小为25 cm × 50 cm, 每个

小样方内放置2个凋落袋, 分别用于先后2次回收。

凋落物袋放置的原则是: 凋落物所属物种和家系必

须是遗传多样性样方内已有的物种和家系, 5个小

样方随机分布, 并且保证坡上和坡下均有分布。放

置凋落袋前, 去除地面上原有的凋落物, 将分解袋

平铺在裸露的地表上, 用长10 cm的铁钉固定。这样

整个实验共计放置凋落袋的数量为2 (凋落物物种

数) × 4 (凋落物每物种家系数) × 4 (样地多样性处

理类型数) × 2 (回收次数) × 5 (subplot) = 320袋, 并
于2014年4月中旬完成凋落袋的布置工作。分别在

分解前和分解183天时进行土样采集。在分解实验

开始前, 在以小样方中心为圆点、半径1 m空间范围

内进行取样, 每个小样方周围取表层0–10 cm的土

壤一钻(土钻直径5 cm), 将5份土样均匀混合; 分解

183天后, 取分解袋下0–10 cm的土壤。土壤取样后

过2 mm筛, 取50 g置于自封袋内并做好标记, 保存

在冰盒内带回实验室, 置于–80℃冰箱中待测。 

土壤微生物群落的测定采用磷脂脂肪酸法进

行, 该方法是测定土壤微生物群落较便捷和常用的

方法(齐鸿雁等, 2003)。取12 g (干重)土壤经前处理

后, 采用19:0甲基酯作为内标物, 通过气相色谱仪

测定(Agilent 6890N, USA)。磷脂脂肪酸的鉴定采用

美国MIDI公司开发的Sher lock  MIS 4 .5系统

(Sherlock Microbial Identification System)。通常

n14:0–n20:0为普通直链脂肪酸(Universal); 14:0 an-
teiso、15:0 anteiso、16:0 anteiso、17:0 anteiso、14:0 
iso、15:0 iso、16:0 iso、17:0 iso表征革兰氏阳性菌

(Gram+) (O’Leary & Wilkinson, 1988); 14:1 w9c、
14:1 w8c、14:1 w5c、15:1 w8c、15:1 w6c、16:1 w9c、
16:1 w7c、17:1 w8c、18:1 w9c、18:1 w7c、18:1 w5c
表征革兰氏阴性菌(Gram–) (Wilkinson, 1988); 16:0 
10-methyl、17:0 10-methyl、18:0 10-methyl表征放线

菌(Actinobacteria) (Lechevalier, 1977; Kroppenstedt, 
1985); 18:1 w6c、18:3 w6c、18:2 w6c表征真菌

(Fungi) (Frostegård & Baath, 1996; Tornberg et al, 
2003); 20:4 w6c、20:5 w3c、20:3 w6c表征原生动物

(Protozoa); 16:1 w5c表征菌根真菌(AMF) (Nordby 
 
 
表1  遗传多样性样地设计 
Table 1  Design of the genetic diversity plots 

遗传多样性 Genetic diversity 物种多样性 
Species diversity 单家系 One seed family 4家系 Four seed families 

单物种 One species 单物种单家系 Mono-species & mono-family (S1G1) 
32重复32 replicates 

单物种4家系 Mono-species & tetra-family (S1G4) 
8重复 Eight replicates 

4物种 Four species 4物种单家系Tetra-species & mono-family (S4G1) 
8重复 Eight replicates  

4物种4家系Tetra-species & tetra-family (S4G4) 
6重复Six replicates 
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et al, 1981; Olsson, 1999)。将直链脂肪酸、革兰氏阳

性菌 (Gram+)、革兰氏阴性菌 (Gram–)和放线菌

(Actinobacteria)的总和记作细菌的总量。 
叶凋落物初始化学组成含量的测定 (董鸣 , 

1997): 总碳用重铬酸钾容量法–外加热(油浴加热)
法测定, 总氮用H2SO4-H2O2消煮, 凯氏定氮法测定, 
总磷用H2SO4-H2O2消煮, 钼锑抗比色法测定。 
1.4  数据处理 

Shannon指数和Pielou均匀度指数都是表征α多
样性的指数。Shannon指数越高, 说明群落的物种数

越多, 稳定性越好(秦源等, 2014); Pielou均匀度指

数是衡量群落内不同类群的多度比例之间均匀程

度的指标。 
Shannon指数(H)的计算方法(马克平和刘玉明, 

1994):  
H = –∑PilnPi        (1) 
Pielou均匀度指数(J)的计算方法(马克平和刘

玉明, 1994):  
J = –∑PilnPi/lnS      (2) 

式中, Pi为Ni/N, Ni为处理i的特征磷脂脂肪酸个数, N
为总特征磷脂脂肪酸个数, S为丰富度。 

使用R软件 (3.0.2)对数据进行统计分析 , 用
Shapiro.test检验数据的正态性, 对非正态的数据进

行对数转化。采用方差分析(ANOVA)和最小显著差

异法进行多重比较。采用约束性排序对影响微生物

群落的因素进行排序, 再采用约束排序有偏分析法

(partial methods)对各因素的解释程度进行分析(赖
江山和米湘成, 2012)。 

2  结果 

2.1  凋落物的基质质量 
分解183天之后, 虎皮楠叶凋落物的剩余量明

显少于香樟叶凋落物 , 虎皮楠的失重率约为

97.60%, 香樟的失重率约为89.82%, 这可能与凋落

物的初始基质质量相关。虽然所选取的凋落物初始

总碳含量在不同家系间无显著差异, 但总体而言, 
虎皮楠总碳含量高于香樟; 香樟和虎皮楠的总氮含

量在不同家系之间均存在显著差异, 其中香樟C4家
系总氮含量最高, C9家系最低, 而虎皮楠D13家系

总氮含量最高, D6家系最低; 就总磷含量而言, 香
樟C3家系显著高于其他3个家系, 虎皮楠D17家系

显著低于其他3个家系。香樟C9家系碳/氮比最高, 
虎皮楠D13家系碳/氮比最低; 香樟C4家系氮/磷比

最高, 虎皮楠D6家系氮/磷比最低(表2)。 
2.2  分解前后微生物群落的变化 

分解前, 各处理间微生物群落的Shannon指数

和Pielou均匀度指数均无显著差异; 分解183天后, 
单物种处理(S1G1和S1G4)的Shannon指数、Pielou
均匀度指数显著高于4物种处理(S4G1和S4G4)。但

无论单物种处理还是4物种处理, 每个物种所包含

的家系数量变化对微生物群落的Shannon指数和

Pielou均匀度均无显著影响(图1)。 
分解前, 表征革兰氏阴性菌的14:1 w8c、14:1 

w5c和15:1 w6c脂肪酸含量在各处理间存在显著差

异(P < 0.05), 4物种4家系(S4G4)的14:1 w8c脂肪酸

含量显著高于其他处理, 单物种4家系(S1G4)的 

 

 
表2  香樟和虎皮楠各家系凋落物的初始化学物质含量(平均值±标准差, n = 3) 
Table 2  The initial chemical properties of seed families of Cinnamomum camphora and Daphniphyllum oldhamii (mean ± SD, n = 3) 
物种 
Species 

家系 
Seed family 

总碳 
Total carbon (mg/g) 

总氮 
Total nitrogen (mg/g) 

总磷 
Total phosphorus (mg/g) 

碳/氮比 
C/N 

氮/磷比 
N/P 

C3 492.25 ± 27.01a 12.36 ± 1.78ab 0.97 ± 0.02a 40.59 ± 8.16ab 12.79 ± 2.07b

C4 505.41 ± 33.39a 13.24 ± 0.21a 0.70 ± 0.06b 38.19 ± 2.91b 19.11 ± 1.80a

C7 510.94 ± 23.82a 11.09 ± 0.27ab 0.76 ± 0.02b 46.05 ± 1.12ab 14.68 ± 0.13b

香樟 
C. camphora 

C9 477.45 ± 63.22a 9.86 ± 0.19b 0.70 ± 0.01b 48.44 ± 6.44a 13.99 ± 0.23b

D6 522.14 ± 17.30a 10.83 ± 0.89b 0.86 ± 0.12a 48.52 ± 5.33a 12.77 ± 1.60b

D12 533.19 ± 1.66a 11.46 ± 2.80ab 0.87 ± 0.03a 48.25 ± 10.6a 13.19 ± 2.97b

D13 527.37 ± 31.32a 13.89 ± 0.65a 0.80 ± 0.02a 38.06 ± 3.36a 17.37 ± 0.36a

虎皮楠 
D. oldhamii 

D17 510.40 ± 23.74a 12.74 ± 0.95a 0.71 ± 0.01b 40.27 ± 4.55a 18.02 ± 1.06a

同列中相同字母表示多重比较差异不显著(P > 0.05)  
The same superscripts in the same column indicate no significant difference between treatments after multiplicative comparison (P > 0.05) 
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图1  各处理微生物群落的Shannon指数和Pielou均匀度指数(平均值±标准误, n = 8)。4种不同处理的代号见表1, 相同字母表

示多重比较差异不显著(P > 0.05)。 
Fig. 1  The Shannon diversity index and Pielou evenness index of microbial communities among treatments (mean ± SE, n = 8). 
The code of four treatments see Table 1. The same superscripts indicate no significant difference between treatments after multiplicative 
comparison (P > 0.05). 
 
14:1 w5c和15:1 w6c脂肪酸含量显著高于其他处理, 
其余脂肪酸在各处理间并无显著差异。16:0为常见

脂肪酸, 含量普遍高于其他脂肪酸, 14:0 anteiso的
含量最低。分解后, 表征真菌的18:1 w6c脂肪酸含

量在各处理间差异显著(P < 0.05), 单物种4家系

(S1G4)处理的18:1 w6c脂肪酸含量显著高于其他处

理,其他脂肪酸在各处理间没有显著差异(图2)。 
分解183天后, 单物种单家系(S1G1)处理的总

脂肪酸含量、普通直链脂肪酸含量、表征革兰氏阳

性菌、革兰氏阴性菌和原生动物的特征脂肪酸含量

显著升高, 而4物种单家系(S4G1)处理中, 这几种

脂肪酸含量均呈显著下降趋势。真菌特征脂肪酸的

含量在单物种4家系(S1G4)处理中显著上升, 而在4
物种单家系(S4G1)处理中显著下降, 但在其余处理

中变化不显著。细菌特征脂肪酸的含量在4种处理

中均呈上升趋势。表征菌根真菌的特征脂肪酸含量

在单物种4家系(S1G4)处理中变化不显著, 但在其

余处理中均显著下降。细菌/真菌比在单物种单家系

(S1G1)处理中显著上升, 在其余处理变化并不显著

(图3)。 
2.3  凋落物基质质量对总磷脂脂肪酸的影响 

凋落物基质质量是影响微生物群落的重要因

素。我们的研究表明, 凋落物初始氮、磷含量对分

解后的总磷脂脂肪酸含量影响极显著: 凋落物初始

氮磷含量越高, 分解后凋落物袋下土壤中总磷脂脂

肪酸含量越高。但初始碳含量对总磷脂脂肪酸含量

无影响, 初始碳氮和磷的交互作用对总磷脂脂肪酸

的含量有显著影响(表3)。 
2.4  各影响因素对微生物群落变化的相对贡献 

凋落物的基质质量、地形因素和森林群落的植

物多样性是影响微生物群落变异的3个主要因素。

对这3种因素进行约束排序有偏分析发现, 坡度、坡

向、海拔等地形因素可以解释变化的29.55%, 凋落

物的基质质量可以解释变化的15.39%, 森林群落的

植物多样性可以解释变化的8.45%, 3个因素共同解

释变化的2.97%。可见, 本研究中地形因素是影响微

生物群落变化最显著的因素, 其次是凋落物的基质

质量, 最后是森林群落的植物多样性。 

3  讨论 

凋落物分解后, 土壤微生物类群数量及其均匀

度均有所降低, 并且在凋落物分解过程中, 森林群

落中的物种多样性增加显著降低了立地土壤中微

生物类群的多样性。一般研究认为, 植物多样性的

增加为微生物提供了较多类型的食物供给, 从而会

提高微生物群落的多样性(Hättenschwiler & Gasser,   
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图2  凋落物分解前后不同处理中磷脂脂肪酸含量的比较(平均值±标准误, n = 8, * P < 0.05)。4种不同处理的代号见表1。 
Fig. 2  All phospholipid fatty acids (PLFAs) identified in this experiment among all the diversity level (mean ±SE, n = 8, * P < 
0.05). The code of four treatments see Table 1.   
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图3  凋落物分解前后土壤中微生物群落的变化率(PLFAs变化率) (平均值±标准误, n = 8)。4种不同处理的代号见表1, *代表

PLFAs变化率偏离0值的显著程度(* P < 0.05) 
Fig. 3  The relative variation rate of PLFAs of microbial community during decomposition (mean ±SE, n = 8). The code of four 
treatments see Table 1. Asterisks indicate a significant rate of PLFAs, i.e. a significant deviation from 0 (* P < 0.05) 
 
 
表3  总磷脂脂肪酸与凋落物的基质质量的方差分析结果 
Table 3  Result of ANOVAs between total phospholipid fatty 
acids (PLFAs) and litter quality 

总脂肪酸含量 Total PLFAs 凋落物的基质质量 
Litter quality d.f. F P 

初始碳含量(总碳) 
Initial carbon (IC) 

1 0.039  

初始氮含量(总氮) 
Initial nitrogen (IN) 

1 10.232 < 0.01 

初始磷含量(总磷) 
Initial phosphorus (IP) 

1 14.669 < 0.01 

IC/IN 1 0.572  
IC/IP 1 0.434  
IN/IP 1 1.362  
IC/IN/IP 1 4.489 < 0.05 

 
 
2005; Gessner et al, 2010)。本研究之所以产生不同

结果, 可能是森林群落植物多样性增加, 使得香樟

叶片输入量增大, 而香樟具有化感作用, 其叶片分

解过程中产生的樟脑、丁香烯和芳樟醇等物质抑制

了微生物生长 , 从而降低了微生物群落多样性

(Reigosa et al, 2006; Wang et al, 2009)。 
细菌/真菌比是表征微生物群落变化的指标。 

凋落物分解183天后, 除单物种4家系外的其余3种
多样性处理的细菌/真菌比均有所增加, 以单物种

单家系处理增加最为显著, 这说明在凋落物分解过

程中 , 土壤微生物群落发生了变化。Chapman等
(2013)的研究与我们的结果相似, 无论是单物种还

是多物种混合处理, 分解27个月与分解10个月相

比, 土壤微生物群落均发生了变化, 细菌群落多样

性呈上升的趋势。凋落物分解会产生次生代谢产物, 
而细菌比真菌更能耐受不利的环境, 当分解到后期

时, 凋落物养分降低, 真菌生物量降低, 细菌群落

生物量反而会比分解前有所升高(Gartner & Cardon, 
2004; Chapman & Koch, 2007)。与高多样性处理的

凋落物分解相比, 单物种单家系处理的细菌生物量

增长更快, 这可能是在低多样性条件下, 凋落物分
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解更容易受到非生物因素 ( 微气候 ) 的影响

(Meentemeyer, 1978; Aerts, 1997)。 
本研究中, 植物多样性仅能解释微生物群落变

化的8.45%, 并不是影响微生物群落变化最重要的

因素, 所以应结合其他影响因素来解释微生物群落

的变化。本样地样方间坡度、坡向变化较大, 由于

地形变化形成的微气候对凋落物分解作用的影响

更为重要。本研究表明, 海拔、坡向和坡度等地形

因素是影响微生物群落变化最显著的因素, 可解释

微生物群落变化的29.55%。这是因为土壤微生物群

落的组成及多样性与土壤温度、土壤含水量等环境

因素紧密相关, 而海拔是影响土壤含水量、温度的

重要因素。吴则焰等(2013)研究发现, 不同海拔植被

带不仅土壤微生物群落的功能多样性差异显著, 并
且土壤微生物对不同碳源的利用强度也存在较大

差异。坡度和坡向会影响土壤深度、土壤化学组成

成分的比例、表层土壤的质地等(Sariyildiz et al, 
2005); Boerner (1984)研究发现, 尽管形成土壤之前

的母质相同, 但阴坡的土壤pH、土壤有机质含量、

有机氮含量以及盐基饱和度均高于阳坡。微气候主

要是通过改变土壤水热条件和土壤理化性质来影

响凋落物的分解。本研究中, 凋落物的基质质量是

影响微生物群落变化的主要因素, 可以解释微生物

群落变化的15.39%。陈法霖等(2011)通过研究凋落

物分解过程中的土壤微生物群落发现, 细菌的相对

多度与凋落物初始碳/氮比以及木质素/氮比呈显著

负相关, 真菌则与凋落物初始碳/氮比以及木质素/
氮比呈显著正相关。 

综上所述, 在凋落物分解183天后, 多物种处

理的样地微生物含量低于单物种处理, 并且4种处

理的微生物群落多样性指数(H和J)低于分解前。除

S1G4外, 细菌/真菌比在分解183天后显著升高。各

因素中, 样地的地形因素是影响微生物群落变化最

显著的因素, 其次是凋落物的基质质量, 森林群落

物种多样性的影响最小。 
由于实验样地是于2009年早春按照树木物种

多样性和遗传多样性的设计而人为建植的, 林龄较

短, 林冠层尚未郁闭, 树木之间的相互作用还较弱, 
导致植物多样性的效应(如补偿作用等)不明显。因

此, 需要通过更长时间的实验观测来验证微生物群

落组成及其多样性对森林植物多样性的响应及其

对凋落物分解过程的影响。此外, 未来在凋落物分

解研究中, 除考虑凋落物基质本身和分解环境中生

物因素的作用外, 还应考虑地形等非生物因素差异

引起的微生物群落的变化, 尤其是在海拔变化较

大、地形多变的山地森林中。这样才能更为全面和

充分地解析森林植物多样性对微生物群落的影响, 
进而揭示影响凋落物分解过程变化的因素与机制。 
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