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摘 要：【目的】探究季节变化对喀斯特石山不同恢复阶段檵木群落土壤微生物群落的影响，以期为深入解析喀斯特石山植被

恢复过程中土壤生态环境对未来气候变化的反馈和响应机制提供科学依据。【方法】以雨季灌木林土壤(RS)、旱季灌木林土

壤(DS)、雨季乔木林土壤(RA)和旱季乔木林土壤(DA)为研究对象，应用高通量测序技术测定土壤微生物群落结构，生理生化

方法测定土壤化学性质和酶活性。研究不同季节和不同恢复阶段下土壤微生物群落结构特征、多样性变化及其与环境因子的

关系。【结果】(1) RS、DS、RA 和 DA 的优势真菌群为子囊菌门(Ascomycota)、担子菌门(Basidiomycota)、被孢霉门

(Mortierellomycota)和未被定义菌门(unclassified_k__ Fungi)；优势细菌群为放线菌门(Actinobacteria)、变形菌门

(Proteobacteria)、酸杆菌门(Acidobacteria)、绿弯菌门(Chloroflexi)。LEfSe 分析表明 RS、DS、RA 和 DA 共有 41 个真

菌和26个细菌相对丰度存在显著差异(LDA> 2.0，P < 0.05)，季节变化对不同恢复阶段土壤真菌群落的物种差异影响更显

著。(2) Shannon 指数表明，无论旱雨季，真菌和细菌的多样性均为灌木林＜乔木林。同一恢复阶段下，从雨季到旱季，真

菌多样性显著降低，细菌多样性显著增加。PCoA 和 NMDS 分析表明季节变化对不同恢复阶段土壤细菌群落的组间差异影响更

显著。(3) 微生物网络分析表明，土壤真菌群落的微生物网络复杂性为 DS＞RS 和 DA＞RA；土壤细菌群落的微生物网络复杂

性为DS＞RS 和 DA＜RA。无论灌木林还是乔木林，从雨季到旱季过程中真菌和细菌各群落间的正相互作用增强，表明逐渐以

共生关系为主导，竞争关系减弱来响应干旱胁迫。(4) CCA 分析和相关性分析表明，驱动RS、DS、RA和 DA 的真菌群落发

生变化的主要影响因子差异明显，分别对应为AK、URE，CEL，SUC、URE，pH、SWC；影响 RS、DS、RA 和 DA 的细菌群落发生

变化的关键因子差异也明显，分别对应为CAT、SUC 和 SWC，AK、TN，pH、CAT，CAT、URE。从雨季到旱季，土壤微生物群

落与环境因子的相互作用增强，表现为灌木林土壤真菌 Basidiomycota 与 CEL、TC、SOM 都呈显著负相关；乔木林

土壤真菌 Calcarisporiellomyceyes 与 TN 呈显著正相关。灌木林土壤细菌 Acidimicrobiia 与 SOM、TC、CEL 和 TN

呈显著正相关。【结论】不同恢复阶段土壤真菌群落对季节变化的敏感性强于细菌群落，但细菌群落的网络复杂性

要强于真菌群落，群落结构更加稳定。 
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Abstract:【Objective】To explore the impact of seasonal changes on soil microbial community of Loropetalum chinense 

community in different restoration stages of Karst Plateau rocky mountains, so as to provide scientific basis for in -depth 

analysis of the feedback and response mechanism of soil ecological environment to future climate change in the process of 

Karst Plateau rocky mountain vegetation restoration.【Method】The study focuses on the soil of rainy season shrub forests 

(RS), dry season shrub forests (DS), rainy season tree forests (RA), and dry season tree forests (DA). High throughput 

sequencing technology is used to determine the structure of soil microbial communities, and physiological and biochemical 

methods are used to determine soil chemical properties and enzyme ac tivities. Study the structural characteristics and 

diversity changes of soil microbial communities under different seasons and recovery stages, as well as their relationship 

with environmental factors. 【Result】 (1) The dominant fungal groups of RS, DS, RA and DA were Ascomycota, 

Basidiomycota, Mortierellomycota and unclassified_k__Fungi; The dominant bacteria are Actinomycetota, 

Pseudomonadota, Acidobacteriota and Chloroflexota. LEfSe analysis showed that there were significant differences in 

relative abundance of 41 fungi and 26 bacteria among RS, DS, RA, and DA (LDA>2.0, P<0.05), and seasonal changes had 

a more significant impact on species differences in soil fungal communities at different recovery stages. (2) The Shannon 

index indicates that regardless of the dry and rainy season, the diversity of fungi and bacteria in shrubland forests is lower 

than that in tree forests. During the same recovery phase, from the rainy season to the dry season, fungal diversity 

significantly decreases and bacterial diversity significantly increases. PCoA and NMDS analysis showed that seasonal 

changes had a more significant impact on the inter group differences of soil bacterial communities at different recovery 

stages. (3) The analysis of microbial network showed that the complexity of microbial network of soil fungal community 

was DS>RS and DA>RA; The complexity of microbial network of soil bacterial community is DS>RS and DA<RA. 

Whether in shrub or tree forests, the positive interaction between fungal and bacterial communi ties increases from the rainy 

season to the dry season, indicating a gradual dominance of symbiotic relationships and a weakening of competitive 

relationships in response to drought stress. (4) CCA analysis and correlation analysis showed that the main inf luencing 

factors driving the changes in fungal communities of RS, DS, RA, and DA were significantly different, corresponding to 

AK, URE, CEL, SUC, URE, pH, and SWC, respectively; The key factors affecting the changes in bacterial communities of 

RS, DS, RA, and DA are also significantly different, corresponding to CAT, SUC, and SWC, AK, TN, pH, CAT, CAT, URE. 

From the rainy season to the dry season, the interaction between soil microbial communities and environmental factors has 

increased, manifested as a significant negative correlation between the shrub soil fungus Basidiomycota and CEL, TC, 

SOM; There is a significant positive correlation between soil fungi Calcarisporiellomycoyes and TN in tree forests. There 

is a significant positive correlation between soil bacteria Acidimicrobia and SOM, TC, CEL, and TN in shrublands.

【Conclusion】The sensitivity of soil fungal communities to seasonal changes during different recovery stages is stronger 

than that of bacterial communities, but the network complexity of bac terial communities is stronger than that of fungal 

communities, and the community structure is more stable. 

Keywords: seasonal changes; Soil microorganisms; Karst Plateau; Loropetalum chinense; Recovery phase; High 

throughput sequencing 

 

前言 

土壤微生物作为土壤微环境中的重要生物因子，在土壤微环境能量流动和生态调控的过程中发挥着不

可替代的作用(Zhu et al，2022；Kappler et al，2021)，作为连接地上和地下的重要媒介，其对土壤微

环境的改变极其敏感，是植被生态环境恢复过程的“指挥者”(Crowther et al，2019)。在特定生境中和

生态系统中对土壤微生物群落变化趋势或微生物生命机制进行研究时，季节(时间)是不可忽视的重要因素
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之一。土壤微生物首先要面对湿度、温度等环境条件以及资源可用性的季节性变化，引起土壤微生物群落

结构的季节性变化(Korada et al，2013)，其次，不同季节下植物的凋落物和根系分泌物的变化使得土壤

中参与养分循环的功能微生物群落结构和多样差异，进而对土壤微生物群落产生影响。土壤微生物群落组

成、多样性、丰度及其功能与土壤理化性质、土壤酶活性、植被类型及气候等因素密切相关(Gao et al，

2019)。细菌、真菌和放线菌作为土壤微生物的三大主要菌群，其群落结构和多样性的变化可作为描述土壤

环境条件变化的重要预警及敏感指标，近年来已成为生态领域研究的热点问题(姜雪薇等，2022)。 

广西是我国具有典型的喀斯特地貌代表之一，属热带、亚热带季风气候，旱、雨季节降水差异极大。

喀斯特地区石漠化景观突出，土层浅薄，土壤富钙且储水能力差，对季节变化响应敏感但承受能力弱(陈燕

丽等，2022)。其脆弱的生态系统一旦遭受破坏，将会面临植被易退化难修复等严重石漠化生态问题。与此

同时，有研究表明(Wang et al，2023)喀斯特石漠化演变是多种因素综合作用的结果，它与气候变化关系

的探究目前主要集中在宏观层面，如果进一步细化到不同等级石漠化对月、季节甚至每日气候变化的响应，

或者喀斯特区内林、草、微生物、动物、土壤养分对月、季气候因子的响应研究，将有助于人们在微观层

次上对石漠化演变和气候作用机制有更深入了解。目前，国内外已有学者对季节变化下喀斯特土壤生态系

统的调控进行研究。Wu et al.(2020)研究表明极端气候事件会显著降低喀斯特洼地土壤中的碳氮储量；

Sonj et al.(2020)研究表明在全球气候变化下对中欧喀斯特地区温带山地森林的 NO
3-
淋出容易受到夏季

干旱的影响；Sheng et al.(2016)对喀斯特石漠化土壤水分季节变化的时空分布研究表明湿季水分的再分

配和干季蒸散发的空间变化是控制露头周围土壤水分格局的因素等。 

檵木(Loropetalum chinensis)作为喀斯特生境植被恢复的优势木本植物之一，在防治喀斯特石山石

漠化、维持物种多样性和生态系统稳定等方面均有重要的生态学意义(盘远方等，2023)。目前有关檵木的

研究较多关注其本身的变化，如药用价值(Song et al.，2022)、生态位(Qin et al，2017)、叶性状(Cai 

et al.，2023)等方面，而对檵木土壤环境的研究却鲜有报道。鉴于此，本研究以檵木灌木林和乔木林的林

下土壤为研究对象，通过 Illumina HiSeq 高通量测序技术，研究不同季节和不同恢复阶段下土壤微生物

群落结构特征、多样性变化及其与环境因子之间的关系，探寻出驱动土壤微生物群落变化的主要季节性影

响因子，探讨季节变化对喀斯特石山不同恢复阶段檵木群落土壤微生物群落的影响作用，以期为深入解析

喀斯特石山植被恢复过程中土壤生态环境对未来气候变化的反馈和响应机制提供科学依据。 

1 研究区概况 

研究地位于广西壮族自治区桂林市象山区二塘乡西村(110°15′ E, 25°12′ N)和阳朔县兴坪镇小

河背村(110°31′ E, 24°55′ N)，地处广西东北部，海拔 150～280 m，具有典型的喀斯特地貌，属于

中亚热带湿润季风气候，夏长冬短，年均气温 18.9 ℃,最冷的 1 月份平均气温 7.8℃，最热的 7 月份平均

气温 28℃；雨量充沛，年平均降水量 1800~2000mm，降水量年分配不均，旱雨季节差异明显；光照充足，

全年无霜期 300d，年平均蒸发量 1490~1905mm。研究样地内植被因人为干扰程度和地形因子的综合影响而

发生次生演替，现存的檵木群落中其他伴生种主要有粗糠柴 (Mallotus philippensis)、龙须藤 (Bauhinia 

cjampionii) 、阴香 (Cinnamomum burmanni) 等。 

 

 



第八届中国林业学术大会                                                            S17 林木遗传育种分会场 

1423 

 

图 1 研究区概况图 

       Fig.1 Sketch map of the distribution of study area 

 

图 2 研究区 2018 年至 2022 年 5 月至 10 月月平均降水量(mm) 

Fig.2 Monthly Average Precipitation from May to October in the Study Area from 2018 to 2022 (mm) 
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据气象站点检测数据可知(图 2)，2018~2022 年研究区内雨季(5~7 月)和旱季(8~10 月)的降水量分别

在 2022 年 6 月和 10 月突破以往降雨量的最高峰值和最低峰值。鉴于此，分别于 2022 年 6 月、10 月在广

西壮族自治区桂林市象山区二塘乡西村(110°15′ E, 25°12′ N)和阳朔县兴坪镇小河背村(110°31′ 

E, 24°55′ N)样地内选择檵木灌木林和乔木林土壤进行研究。 

2 研究方法 

2.1 土壤样品采集与处理 

以檵木灌木林和乔木林的表层土壤为研究对象，在雨季(2022 年 6 月 10 日至 2022 年 7 月 10 日)和旱

季(2022 年 10 月 5 日至 11 月 5 日)取样，分别为雨季灌木林土壤(RS)、旱季灌木林土壤(DS)、雨季乔木林

土壤(RA)和旱季乔木林土壤(DA)四类土壤样品。结合喀斯特石山土地利用类型、土壤类型和裸露岩石分布，

设计 20m×20m 栅格布点进行采样。用土钻收集 0-20cm 的土壤。所有新鲜土壤样品立即密封在无菌塑料袋

中，并在保温箱中冷藏，直至转移到实验室中，雨季和旱季共 120 个样品。所有土壤样品在实验室进行物

理和化学分析之前都需进行动植物残体、石砾等其他杂物的去除，并通过 2mm(10 目)筛子，均匀分为三个

部分的子样品：测定土壤理化性质的土样经风干后研磨过 0.125mm(100 目)筛子常温保存；测定土壤酶活

性的新鲜土样放于 4℃冰箱保存；测定土壤微生物群落结构和多样性的新鲜土样放于超低温冰箱(-80℃)保

存。 

2.2 样品分析 

2.2.1 土壤化学性质测定 

土壤 pH 值使用 pH 计(Mettler-Toledo, S40 SevenMulti™，Greifensee, Switzerland)测量，水土比

为 2.5:1(w/v)(Qian et al.，2015)；根据土壤理化分析测定土壤含水量(SWC)；土壤有机质(SOM)含量测

定采用重铬酸钾稀释热法；总碳(TC)含量和总氮(TN)含量采用元素分析仪测定；土壤全磷(TP)含量的测定

采用 HClO4-H2SO4 熔融——钼锑抗比色法，分光光度计测定；采用 0.5mol/L NaHCO3 溶液浸提，分光光度

计测定有效磷(AP)；采用 NH4OAC 溶液浸提后，火焰光度计测定有效钾(AK)(Qian et al.，2014)。 

2.2.2 土壤酶活性测定 

土壤脲酶存在于大多数细菌、真菌和高等植物里。土壤的脲酶活性与土壤的微生物数量、有机物质含

量, 全氮含量呈正相关(关松荫，1986)。土壤过氧化氢酶在一定程度上反映了土壤微生物学过程的强度，

可以表征土壤腐殖质化强度大小和有机质转化的速度(Narendra et al.，2023)。土壤蔗糖酶是研究最多

的一种土壤酶, 其活性与环境土壤中的腐殖质、水溶性有机质和黏粒含量有关(Meng et al.，2005)。土
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壤磷酸酶活性影响着土壤中有机磷的分解转化，微生物在土壤磷素循环中发挥着重要作用，对土壤磷素有

效性起着调节作用(Yao et al.，2018)；土壤纤维素酶活性可以指示土壤有机质含量、分解情况以及土壤

肥力和熟化程度，与土壤微生物降解相互作用(高钰等，2023)。对这五种土壤酶活性变化的研究，能为分

析土壤微生物群落变化提供一定的理论依据。土壤蔗糖酶(SUC)、纤维素酶(CEL)活性采用 3,5-二硝基水杨

酸比色法测定，其活性分别以以培养 24 h 后 1 g 干土生成葡萄糖毫克数表示[mg/ (g·24 h) ]和培养 72 

h 后 1 g 干土生成葡萄糖毫克数表示[mg/ (g·24 h) ]；碱性磷酸酶(ALP)活性采用磷酸苯二钠比色法测

定，其活性以培养 24 h 后每克风干土壤中释放出的酚的质量(mg)来表示[mg/ (g·24 h)]；脲酶(URE)活

性采用苯酚钠—次氯酸钠比色法测定，其活性以培养 24 h 后每克风干土壤中 NH3-N 的毫克数来表示[mg/ 

(g·24 h)]；过氧化氢酶(CAT)活性采用胞外酶的方法测定(Chen et al.，2018)。 

2.2.3 土壤 DNA 的提取和测序 

利用 Illumina MiSeq 高通量测序技术对土壤细菌和真菌群落进行分析。在制造商说明书的指导下，

使用土壤 DNA 试剂盒(OMEGA Bio-Tek, Inc., Norcross, Georgia, USA)从 0.5 g 混合土壤中提取基因组

DNA。利用 1% 琼脂糖凝胶进行检测 DNA 的完整性，NanoDrop2000 检测 DNA 的纯度和浓度。细菌引物(Fan 

et al.，2014)序列使用 338F(5′-ACTCCTACGGGAGGCAGCAG-3′)和 806R(5′-GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3′)

对 16SrRN 基因 V3+V4 区进行 PCR 扩增；真菌引物(Mukherjee et al.，2014)序列使用 ITS1F(5′-

CTTGGTCATTTAGAGGAAGTAA-3′)和 ITS2R(5′-GCTGCGTTCTTCATCGATGC-3′)对 ITS1 区进行 PCR扩增(PCR 型

号为 ABI GeneAmp© 9700 型)。每个样本 3 个重复。在引物末端加上测序接头，进行 PCR 扩增并对其产物

进行纯化、定量和均一化构建 PE 文库，将建好的文库先进行文库质检，质检合格的文库用 Illumina（上

海美吉生物医药科技有限公司）进行测序。Illumina 测序得到的 PE reads 进行样本拆分后，首先根据测

序质量对双端 Reads 进行质控和过滤，同时根据双端 Reads 之间的 overlap 关系进行拼接，获得质控拼接

之后的优化数据。然后使用序列降噪方法（DADA2/Deblur 等）处理优化数据，获得 ASV（Amplicon Sequence 

Variant）代表序列和丰度信息，基于序列降噪结果进行微生物多样性分析，操作分类单元在 97%的同一性

基础上进行分类，然后对 ASVs 的序列进行物种注释用于后续分析。 

2.2.4 数据分析 

使用 Excel 2022 进行数据处理，采用单因素方差分析(One-way ANOVA)的最小显著差法(LSD)检验和

Duncan 新复极差法多重比较法分析不同季节不同恢复阶段檵木群落土壤主要化学性质、酶活性和微生物多

样性的差异显著性(P<0.05)，统计分析在 SPSS 23 软件中完成。表中所有数据均以平均值±SD 表示。α 多

样性(Shannon 指数、Simpson 指数)、丰富度(Chao1 指数)由软件 mothur-1.30 进行分析(Schloss et al.，

2011)；此外，使用 R 软件包 vegan(3.3.1)进行主坐标分析(PCoA)、非度量多维标度(NMDS)和线性判别分



第八届中国林业学术大会                                                            S17 林木遗传育种分会场 

1426 

析(LEfSe)分析，揭示不同季节不同恢复阶段土壤微生物群落结构差异；Cannoco 5.0 软件进行去趋势对应

分析(DCA)和典范对应分析(CCA)；微生物网络模型在 R 语言(V 3.3.1)进行分析后，用 Gephi 0.10.1 对网

络进行可视化。 

3 结果与分析 

3.1 不同恢复阶段土壤主要化学性质和酶活性的季节变化 

3.1.1 土壤化学性质 

在旱、雨季节下不同恢复阶段檵木群落的土壤化学性质除 SOM 和 TC 外均存在显著差异(表 1)。其中，

雨季灌木林和乔木林土壤 pH、SWC、TN 含量均显著高于旱季(P < 0.05)。雨季时不同恢复阶段下，土壤 SWC、

TN 均为灌木林＞乔木林，而土壤 pH、TP 均为灌木林＜乔木林(P < 0.05)，旱季差异均不明显。此外，相

同季节下土壤 AK 均表现为灌木林＞乔木林。旱雨季节变化对灌木林土壤 TP、AK 均有显著影响，表现为旱

季高于雨季的 56.88%和雨季高于旱季的 45.36%，而对乔木林影响不显著。而相比于其他因子，仅有土壤

AP 受季节变化和不同恢复阶段及其交互作用的显著影响。 

 

表 1 不同恢复阶段檵木群落土壤理化性质随旱季和雨季的变化 

Table 1 Changes in soil physical and chemical properties of different recovery stages of Loropetalum chinense with dry and rainy seasons 

林型

Forest 

type 

季节

Season 

土壤含水率 

SWC 

(%) 

pH 值 

pH  value 

土壤有机质

SOM 

(g kg-1) 

全碳 

TC 

(g kg-1) 

全氮 

TN 

(g kg-1) 

全磷 

TP 

(g kg-1) 

速效磷 

AP 

(mg kg-1) 

速效钾 

AK 

(mg kg-1) 

Scrub 

forest 

Rainy 

season 
28.70±2.56Aa 6.60±0.21Ba 72.87±8.19Aa 46.97±5.28Aa 7.63±1.00Aa 0.20±0.06Bb 8.34±3.95Bb 362.1±120.92Aa 

 
Dry  

season 
12.08±2.03Ab 6.22±0.16Ab 84.20±26.61Aa 54.27±17.15Aa 3.29±1.20Ab 0.84±0.34Aa 11.75±4.79Aa 197.86±25.03Ab 

Arboreal 

forest 

Rainy 

season 
25.46±3.67Ba 7.19±0.10Aa 85.33±26.04Aa 54.99±16.78Aa 5.99±1.47Ba 0.85±0.24Aa 13.50±5.21Aa 114.91±28.53Ba 

 
Dry  

season 
12.50±2.00Ab 6.30±0.15Ab 79.27±26.82Aa 51.09±14.98Aa 4.12±1.55Ab 0.69±0.13Aa 7.18±1.92Bb 130.01±32.74Ba 

注：每个值代表平均值±标准差。不同的大写字母表示同一季节不同恢复阶段之间的显著差异(p<0.05)；在同一恢复阶段，不同季节的小窝不同，差

异有统计学意义(p<0.05)。 

Note：Each value represents the average ± standard deviation.Different capital letters indicate significant differences among different recovery stages in the same 

season (p<0.05); Different Minuscule indicate that there is a significant difference between different seasons in the same recovery phase(p<0.05). 

 

3.1.2 土壤酶活性 

由表 2 可以看出，季节变化和不同恢复阶段及其交互作用显著影响了 SUC、CEL 和 CAT 活性(P < 

0.05)，而对 URE 和 ALP 活性并无显著影响。具体表现为：不论灌木林还是乔木林，雨季 SUC 活性都强

于旱季，且在季节相同情况下，SUC 活性都为灌木林＞乔木林。雨季时，乔木林的 CEL 活性显著高于灌

木林，且雨季乔木林的 CEL 活性显著高于旱季。此外，无论旱季还是雨季，CAT 活性均为灌木林显著强于

乔木林；同一恢复阶段下，CAT 活性均为旱季显著强于雨季。以上表明，CAT 活性对季节和恢复阶段变化

的响应更积极。 
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表 2 不同恢复阶段檵木群落旱季和雨季土壤酶活性变化 

Table 2 Changes in soil enzyme activity of different recovery stages of Loropetalum chinense during dry and rainy seasons 

林型 

Forest type 

季节 

Season 

蔗糖酶 

SUC (mg·g
-1

·h
-1

) 

纤维素酶 

CEL (mg·g
-1

·h
-1

) 

脲酶 

URE (mg·g
-1

·h
-1

) 

碱性磷酸酶 

ALP (mg·g
-1

·h
-1

) 

过氧化氢酶 

CAT (µmol·g
-1

·h
-1

) 

Scrub forest Rainy season 14.37±5.30Aa 0.23±0.11Ba 0.47±0.27Aa 1.43±0.20Aa 6.57±2.12Ab 

 Dry season 11.92±4.35Aa 0.39±0.32Aa 0.47±0.15Aa 1.50±0.26Aa 22.65±2.93Aa 

Arboreal forest Rainy season 13.52±4.94Aa 1.08±0.55Aa 0.47±0.14Aa 1.48±0.20Aa 4.11±1.03Bb 

 Dry season 7.12±2.01Bb 0.31±0.20Ab 0.51±0.23Aa 1.47±0.18Aa 16.11±2.11Ba 

注：每个值代表平均值±标准差。不同的大写字母表示同一季节不同恢复阶段之间的显著差异(p<0.05)；在同一恢复阶段，不同季节的小窝不同，差

异有统计学意义(p<0.05)。 

Note：Each value represents the average ± standard deviation.Different capital letters indicate significant differences among different recovery stages in the same 

season (p<0.05); Different Minuscule indicate that there is a significant difference between different seasons in the same recovery phase (p<0.05). 

 

3.2 不同恢复阶段土壤微生物群落季节动态变化 

3.2.1 土壤微生物群落的相对丰度 

对不同季节和不同恢复阶段下的土壤微生物群落丰度进行分析(图 3)。本研究在所有土样中共鉴定出

真菌群落 15 门 53 纲 130 目 311 科 774 属，细菌群落 35 门 123 纲 291 目 452 科 803 属。 

在真菌组成的门水平上(图 3a)，RS、DS、RA 和 DA 的 4 个最具优势菌群为 Ascomycota、Basidiomycota、

unclassified_k__ Fungi 和 Mortierellomycota，总和分别占 RS、DS、RA和 DA所有丰度的 94.26%、96.62%、

97.01%和 98.55%。无论灌木林还是乔木林，旱季时 unclassified_k__ Fungi 丰度高于雨季，而

Mortierellomycota 丰度则反之；旱、雨两季时 Ascomycota 和 Basidiomycota 丰度均为乔木林＞灌木林。

其中，DS 的 unclassified_k__ Fungi 和 Mortierellomycota 丰度相比于 RS 和 DA 差异显著(P < 0.05)。

在细菌组成的门水平上(图 3b)，RS、DS、RA 和 DA 的优势菌群为 Actinobacteriota(20.95%~30.16%)、

Proteobacteria(22.62%~27.34%)和 Acidobacteriota(12.38%~18.09%)和 Chloroflexi(6.91%~11.42%)。

在灌木林和乔木林中，旱季时 Actinobacteriota、Proteobacteria 和 Verrucomicrobiota 的丰度均高于

雨季。 

在 真 菌 和 细 菌 群 落 组 成 的 属 水 平 上 ( 图 6c 和 图 6d) ， unclassified_k__ Fungi 和

norank_f__Xanthobacteraceae 分别为 RS、DS、RA 和 DA 的第一优势真菌属和细菌属。在真菌群落中，相

较于 RS 和 DA， DS 的 unclassified_k__ Fungi 丰度最高(41.05%)，Morituerella 的丰度最低(1.6%)。而

细菌群落各组间菌属差异不显著。由此可见，不同恢复阶段土壤真菌群落丰度比细菌群落对季节变化的响

应更为积极。 
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(a)                                           (b) 
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(c) 

 

(d) 

图 3 微生物分类组成显示了门的微生物序列：(a)真菌，(b)细菌；属：(c)真菌，(d)。分类丰度<1%的分类为“其他” 

Fig.3 Microbial taxonomic compositions showing the microbial successions at phylum: (a) fungus, (b) bacteria; genus: (c) fungus, (d) bacteria level The 

taxonomic abundance <1% were classified into “others” 

3.2.2 土壤微生物群落的物种差异 

基于从门水平到种水平上的 LEfSe 分析，结果如图 4 所示。RS、DS、RA 和 DA 四组间分别共有 41

个真菌和 26 个细菌相对丰度存在显著差异(LDA> 2.0，P < 0.05)。RS 的主要差异真菌和细菌分别为

f_Chaetomiaceae 和 c_Acidobacteriae；DS 的主要差异真菌和细菌分别为 p_unclassified_k__ Fungi、

f_unclassified_k__ Fungi 、 c_unclassified_k__ Fungi 、 g_unclassified_k__ Fungi 和 p_Actinobacteriota 、

c_Actinobacteria ； RA 的主要差异真菌为 p__Mortierellomycota 、 g_Mortierella 、 f_Mortierellaceae 、
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c_Mortierellomycetes 和 o_Mortierellales，主要差异细菌为 c_Gammaproteobacteria 之外的全部；DA 的主要

差异真菌和细菌为 o_Hypocreales、f_Nectriaceae 和 o_Gaiellales。其中，DS 的差异真菌要显著多于 RS 和

DA，而 DS 的差异细菌仅显著多于 DA；相比于 RS、DS 和 DA，RA 的主要差异真菌和细菌最多，且 RA

的差异真菌和细菌均显著多于 DA；由此可见，季节变化对不同恢复阶段土壤真菌群落的物种差异影响更

为显著。 

(a) 

 

(b) 

 
图 4 土壤真菌（a）和细菌（b）群落从门到种水平的物种差异分析(LEfSe 分析) 

Fig.4 Species difference analysis of soil fungal(a) and bacterial(b) communities from phylum to species level (LEfSe analysis)  
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3.3 不同恢复阶段土壤微生物群落多样性的季节变化 

3.3.1 Alpha 多样性分析 

在以 97%的序列鉴定进行修剪和过滤后，所有样本中共有 46631 个有效真菌序列和 19465 个有效细菌

序列聚集成 786 个真菌 ASVs 和 2160 个细菌 ASVs。用 Chao1 指数衡量物种丰富度，Shannon 和 Simpson 指

数衡量物种多样性(表 3)。Chao1 指数表明，细菌丰度在乔木林阶段受季节变化影响显著(P < 0.05)，表

现为旱季＞雨季。但真菌丰富度在季节变化和恢复阶段变化过程中未观察到显著差异。Shannon 指数表明，

无论旱季还是雨季，随着恢复阶段的不断演替，真菌和细菌的多样性都逐渐增加，但在旱季差异显著。此

外，同一恢复阶段下，真菌多样性从雨季到旱季显著降低，细菌多样性从雨季到旱季显著增加。Simpson 指

数进一步表明真菌群落比细菌群落更容易受到季节变化引起的降水和温度变化的影响。 

表 3 不同恢复阶段檵木群落土壤真菌和细菌群落多样性随旱季和雨季的变化 

Table 3 Changes in Soil Fungal and Bacterial Communities Diversity of Different recovery stages of Loropetalum chinensis with Dry and Rainy Seasons 

 
林型 

Forest type 

季节 

Season 

Chao1 指数 

Chao1 index 

Shannon 指数 

Shannon index 

Shannon 指数 

Simpson index 

Fungi 

Scrub forest 
Rainy season 146.50±6.36Aa 3.28±0.03Aa 0.077±0.004Ab 

Dry season 130.38±3.00Aa 2.74±0.04Bb 0.173±0.005Aa 

Arboreal forest 
Rainy season 155.56±17.77Aa 3.34±0.12Aa 0.065±0.006Ab 

Dry season 152.93±1.31Aa 3.02±0.05Ab 0.107±0.009Ba 

Bacteria 

Scrub forest 
Rainy season 2125.08±108.47Aa 6.74±0.032Ab 0.0028±0.00052Aa 

Dry season 2378.37±199.91Aa 6.87±0.020Ba 0.0022±0.00050Aa 

Arboreal forest 
Rainy season 2068.95±159.26Ab 6.75±0.003Ab 0.0032±0.00007Aa 

Dry season 2585.74±120.65Aa 7.05±0.049Aa 0.0018±0.00003Ab 

注：每个值代表平均值±标准差。不同的大写字母表示同一季节不同恢复阶段之间的显著差异(p<0.05)；在同一恢复阶段，不同季节的小窝不同，

差异有统计学意义(p<0.05)。 

Note：Each value represents the average ± standard deviation. Different capital letters indicate significant differences among different recovery stages in the 

same season (p<0.05); Different Minuscule indicate that there is a significant difference between different seasons in the same recovery phase (p<0.05). 

3.3.2 Beta 多样性分析 

为评估微生物 β 多样性，采用主坐标分析(PCoA)(图 5)和 NMDS 分析(图 6)方法对样本进行 ASV 水平聚

类，使用 AMSOIM 进行组间差异检验，研究季节变化对喀斯特石山不同恢复阶段檵木群落土壤真菌和细菌

群落结构的总体差异。基于 Bray-Curtis 的 PCoA 研究发现，在土壤真菌群落(图 5a)和细菌群落(图 5b)

中，RS 与 DS、RA 和 DA 在 PC1 轴方向上完全分离，DS 与 RS、RA 和 DA 在 PC1 轴方向上完全分离，而 RA

和 DA 重合度较大，说明灌木林土壤真菌群落和细菌群落受季节变化影响差异显著(P=0.001)，而乔木林

旱、雨季时土壤真菌和细菌群落相似性较高。此外，真菌群落(R=0.73)＜细菌群落(R=0.74)，表明季节

变化对不同恢复阶段土壤细菌群落结构组成差异性的影响更为显著。 

../AppData/Local/youdao/dict/Application/10.0.4.0/resultui/html/index.html#/javascript:;
../AppData/Local/youdao/dict/Application/10.0.4.0/resultui/html/index.html#/javascript:;
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(a)                                         (b) 

图 5 在旱季和雨季时土壤真菌群落(a)和细菌群落(b)的 PCoA 分析 

Fig.5 The PCoA of soil fungal community (a) and bacterial community (b) depending on dry and rainy seasons 

基于 Bray-Curtis 距离的 NMDS 分析显示，土壤真菌群落(图 6a)和细菌群落(图 6b) 的协强系数 Stress

分别为 0.082 和 0.063，说明拟合较好，且进一步表明土壤细菌群落的 β 多样性差异显著性更高。 
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(a)                                        (b) 

图 6 在旱季和雨季时土壤真菌群落(a)和细菌群落(b)的 NMDS 分析 

Fig.6 The NMDS of soil fungal community (a) and bacterial community (b) depending on dry and rainy seasons 

 

3.4 不同恢复阶段土壤微生物网络的季节变化 

为了探究季节变化对不同恢复阶段土壤微生物群落间互作模式的影响，研究基于细菌和真菌纲水平(相

对丰度>0.1%)之间的斯皮尔曼相关系数(P < 0.05)，分别在 RS、DS、RA 和 DA 中共构建了六组微生物网络

(图 7)。真菌共生网络中(图 7a)，RS 包含 41 个节点和 55 条边，其中正相关 54.55%,负相关 45.45%，平均

聚类数为 0.662，平均度为 2.683，平均路径长度为 3.727(表 4)；DS 包含 42 个节点和 89 条边，其中正相

关 79.78%，负相关 20.22%，平均聚类数为 0.728，平均度为 4.238，平均路径长度为 2.163。表明相比雨季，

旱季时期灌木林土壤真菌群落的网络复杂度增加，加强了真菌群落间的联系。同时观察可知，在乔木林中

土壤真菌群落在旱季时期的网络复杂程度也强于雨季，表明随着恢复阶段的不断进行，土壤真菌群落间的
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联系始终在旱季时期更加紧密。其次，相比于 RS，RA 的平均聚类数较高，而平均路径距离较短，表明 RS

真菌群落间响应速度快，易受外界环境的干扰，群落结构稳定性差。而旱季时乔木林真菌群落结构相对稳

定。 

细菌共生网络中(图 7b)，RS 包含 49 个节点和 117 条边，其中正相关 52.14%，负相关 47.86%，平均

聚类数为 0.677，平均度为 4.776，平均路径长度为 4.337；DS 包含 45 个节点和 144 条边，其中正相关

56.94%，负相关 43.06%，平均聚类数为 0.567，平均度为 6.4，平均路径长度为 3.4。表明从雨季到旱季灌

木林土壤细菌群落规模变小，但增强了群落间的密切程度，且使正相互作用的微生物增加。而在乔木林阶

段，从雨季到旱季土壤细菌群落规模变大，且平均路径长度增加，使得细菌群落间联系减弱。此外，旱季

时灌木林细菌群落结构的稳定性低于乔木林。 

无论灌木林还是乔木林，从雨季到旱季过程中真菌和细菌各群落间的正相互作用增强，表明逐渐以共

生关系为主导，竞争关系减弱，来适应干旱胁迫。且不同季节和不同恢复阶段作用下，土壤微生物网络差

异明显，主要表现为真菌 GS01 仅在乔木林中参与群落间相互作用；细菌 Chloroflexi 在灌木林中占比最高，

但在乔木林中则为 Acidobacteriota。 

 

表 4 网络属性 

Table 4 Network properties 

 
分组 

Group 

点 

Node 

边 

Link 

平均度 

Average degree (avgK) 

平均聚类系数 

Average clustering coefficient (avgCC) 

平均路径长度 

Average path distance (GD) 

模块化 

Modularity class 

Fungi 

RS 41 55 2.683 0.662 3.727 0.748 

DS 42 89 4.238 0.728 2.163 0.721 

RA 35 55 3.143 0.711 2.905 0.739 

DA 48 101 4.208 0.694 4.99 0.754 

Bacteria 

RS 49 117 4.776 0.677 4.337 0.594 

DS 45 144 6.4 0.567 3.4 0.533 

RA 47 116 4.936 0.589 4.296 0.614 

DA 50 107 4.28 0.486 5.102 0.615 

 

 

 

 

 (a) 

     

(RS)                      (DS)                      (RA)                       (DA) 
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(b) 

     

 

(RS)                       (DS)                      (RA)                      (DA) 

 

图 7 基于相关性分析的 4 类土壤真菌(a)和细菌(b)群落的共发生网络。网络中的节点按门着色。联系代表了强相关性(Spearman ρ>0.6)和显著相关性

(p<0.05)。边缘颜色表示正(红色)和负(绿色)相关性 

Fig.7 occurrence network of fungal(a) and bacterial(b) communities across four species of the Loropetalum chinense soil based on correlation analysis. Nodes 

in the networks are colored by phylum. Connections represent strong (Spearman’s ρ > 0.6) and significant (p < 0.05) correlations. The edge color represents 

positive (red) and negative (green) correlatio  

3.5 不同恢复阶段土壤微生物群落的季节性影响因子及相关性 

如图 8 所示，采用 DCA 和 CCA 方法分析在季节变化下不同恢复阶段土壤主要化学性质、酶活性对微

生物群落结构的影响，基于 ASV 水平进行 CCA 分析。DCA 的结果表明，真菌(梯度长度为 4.4614、2.8872、

2.7184、2.0155)和细菌(梯度长度为 4.4614、2.8872、2.7184、2.0155)的轴的梯度长度都大于 3.5，因此，CCA

的单峰模型被认为是多元直接梯度分析的合适排序方法。真菌群落第一、第二排序轴的解释率分别为 12.68%

和 8.3%，总解释率为 20.98%，AK、pH、CEL、URE、TN、TC、CAT 和 SOM 在真菌群落构建过程中发

挥关键作用(图 8a)；细菌群落第一、第二排序轴的解释率分别为 11.81%和 7.46%，总解释率为 19.27%，

SWC、pH、SOM、TC、TN、TP、AK 和 CEL 主要在细菌群落组成中起作用(图 8b)。AK、pH、CEL、TN、

TC 和 SOM 对细菌和真菌群落的组成均有重要作用。 
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(a)                                               (b) 

图 8 典型相关分析（CCA）显示在旱季和雨季期间，檵木灌木林和乔木林中土壤真菌(a)和细菌(b)群落的 ASV 分布与环境因素之间的关系。红色代

表旱季灌木土；橙色代表雨季的灌木土；蓝色代表雨季树木林的土壤；紫色代表旱季树栖森林的土壤 

Fig.8 Canonical Correlation analysis (CCA) shows the relationship between ASV distribution and environmental factors of soil fungal (a) and bacterial (b) 

communities in Loropetalum chinense shrub and arboreal forests during the dry and rainy seasons. Red represents dry season shrub soil; Orange represents the 

shrub soil during the rainy season; Blue represents the soil of the arboreal forest during the rainy season; Purple represents the soil of dry season arboreal 

forests. 

通过计算环境因子与物种之间的皮尔森等级相关系数，构建相关性网络图来更加明确雨季灌木林土壤

(RS)、旱季灌木林土壤(DS)、雨季乔木林土壤(RA)和旱季乔木林土壤(DA)的季节性影响因子，如图 9 所示。

驱动 RS 真菌群落发生变化的主要影响因子为 AK、URE，AK 与土壤真菌间的相互作用多为正相关，而

URE 与土壤真菌间的相互作用多为负相关。DS 真菌群落变化的主要影响因子为 CEL(图 9a)。灌木林土壤

真菌 Basidiomycota 和 Zoopagomycota 从雨季到旱季过程中受季节变化影响与环境因子作用增强，

Basidiomycota 与 CEL、TC、SOM 和 Zoopagomycota 与 SUC、TN、URE 都呈负相关；Dothideomycetes 和

Ascomycota 与环境因子作用减弱；RA 真菌群落的主要影响因子为 SUC、URE，DA 真菌群落的主要影响

因子为 pH、SWC，pH 与土壤真菌间的相互作用都为正相关，而 SWC 与土壤真菌间的相互作用都为负相

关 ( 图 9b) 。乔木林土壤真菌 GS10 、 Tremellomycetes 受季节变化影响与环境因子作用减弱，

Calcarisporiellomyceyes 与环境因子作用增强，与 TN 呈显著正相关。 

相比之下，RS 细菌群落变化的关键因子为 CAT、SUC 和 SWC，SUC 与土壤细菌间的相互作用多均为

负相关 (图 9c)；DS 细菌群落变化的关键因子为 AK、TN，灌木林土壤细菌 Acidimicrobiia 和

norank_p__Desulfobacterota 受季节变化影响与环境因子作用增强，Acidimicrobiia 与 SOM、TC、CEL 和 TN

呈显著正相关，norank_p__Desulfobacterota 与 SOM、TC 和 CEL 呈显著正相关；RA 和 DA 细菌群落变化

的关键因子为 pH、CAT 和 CAT、URE，与土壤细菌间的相互作用多为正相关(图 9d)。乔木林土壤细菌群

落受季节变化与环境因子的作用不显著。综上，雨季时不论灌木林还是乔木林，URE 活性和 CAT 活性分

别为调控土壤真菌群落变化和细菌群落变化的主要环境因子，且乔木林中，雨季和旱季土壤细菌群落变化

都受 CAT 活性的显著影响。此外，RS、DS、RA 和 DA 的真菌群落和细菌群落变化的季节性影响因子差异

明显。 
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(a)                                                  (b) 

  

(c)                                                 (d) 

图 9 土壤真菌(a)(b)和细菌(c)(d)群落(纲水平上)与环境因素的相关性。紫色代表在雨季灌木林土壤；黄色代表旱季灌木土让；红色代表雨季乔木林土

壤；蓝色代表旱季乔木林土壤。红线表示正相关，绿线表示负相关。 

Fig.9 Correlation between soil fungal (a)(b) and bacterial (a)(b) communities (Class level) and environmental factors. Purple represents the soil of the shrub 

forest during the  

rainy season;Yellow represents the dry season shrub soil; Red represents the soil of the arboreal forest during the rainy season; Blue represents the soil of dry 

season arboreal forests.The red line indicates a positive correlation and the green line indicates a negative correlation.  

4 讨论 

4.1 季节变化对不同恢复阶段土壤微生物群落组成差异的影响 

本研究结果证实，微生物的群落组成在 4 组样本间基本保持稳定，土壤优势真菌门为子囊菌门

(Ascomycota)、担子菌门(Basidiomycota)、被孢霉门(Mortierellomycota)和未被定义菌门(unclassified_k__ 

Fungi)，这与 Ma et al.(2021)对榛属植物土壤微生物群落的季节变化研究结果相似。子囊菌和担子菌为优势

菌门是由于在土壤分解有机质的过程中起关键性作用，复杂有机质的降解和植物残体中木质纤维素的分解

都离不开它们，但是相较于子囊菌门，担子菌门更适应贫瘠环(He et al，2022)。土壤优势细菌门为放线菌

门(Actinobacteria)、变形菌门(Proteobacteria)、酸杆菌门(Acidobacteria)、绿弯菌门(Chloroflexi)。这与 Shen 
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et al.(2013)对长白山土壤菌群结构研究发现优势菌为变形菌门、酸杆菌门和放线菌门的研究结果一致。其

中，变形菌门中包含着一种能够与植物产生共生作用的固氮细菌，能够增强土壤的固氮能力；酸杆菌门属

于寡营养细菌门，可降解结构复杂的木质素与纤维素(Pankratov et al，2011)；绿弯菌门中的微生物主要为

厌氧类细菌，可将糖和多糖发酵成有机酸和氢(Podosokorskaya et al，2013)，从而加快土壤中有机物料的分

解与吸收。但土壤真菌和细菌群落物种丰度对季节变化的响应显著，并引起了各微生物群落组成的不同变

化(图 3,图 4)。无论旱季还是雨季，乔木林土壤担子菌门和子囊菌门相对丰度高于灌木林，原因可能是乔木

林凋落物良好的有机质条件，使得子囊菌门和担子菌门广泛存在。在灌木林和乔木林中，旱季时酸杆菌门

和变形菌门的相对丰度均高于雨季。这是由于旱季胁迫使得土壤养分匮乏，需要增加细菌丰度来分解提供

植物及自身生长所需的营养物质(Han et al，2021a)。在属水平上，真菌群落相较于细菌群落对不同季节和

不同恢复阶段的响应更为积极(图 3c,图 3d)，且基于从门水平到种水平上的 LEfSe 分析，我们发现季节变

化对不同恢复阶段土壤真菌群落的物种差异影响更为显著。由此可见，土壤真菌群落对季节变化的敏感性

更强。这与 He et al.(2017)、陈湘淋(2022)等研究一致。 

4.2 季节变化对不同恢复阶段土壤微生物群落多样性的影响 

季节变化会影响微生物的多样性(Bossio et al，1998；Keet et al，2001；Mergel et al，2001；Samaritani 

et al，2017 )，主要通过温度和水分对微生物过程产生影响(Du et al，2018)。通常情况下，同一栖息地的细

菌丰富度高于真菌，本研究中细菌的多样性显著高于真菌(表 3)，与前人的研究结果一致(Han et al，2021b)。

真菌和细菌多样性在不同季节之间存在显著差异，但真菌的显著差异性要强于细菌。原因可能是细菌的生

命范围更广，经常在土壤环境中会形成生物膜(Kaisermann et al，2015a)。因此，真菌比细菌群落更容易受

到季节变化引起的降水和温度变化的影响。研究还发现，在相同恢复阶段下，从雨季到旱季，真菌多样性

显著降低，而细菌多样性显著增加，说明真菌和细菌对环境变化的适应性不同(Fierer et al，2003)。当前研

究中真菌群落 Shannon 多样性的变化趋势与 Ren et al.(2018)相似，细菌多样性的改变趋势也与之前的

研究相似 (Wenxu et al，2021a)。土壤水分是土壤细菌和真菌所需的最基本条件，参与土壤细菌和真菌

的各种代谢活动，较好的土壤水分条件可为细菌和真菌的生长繁殖提供更为优越的条件 (陈秀波等，

2019)。雨季降水导致的土壤水分增加可能是真菌群落和细菌群落丰富度增加的原因之一(Chu et al，2011)。

旱季时期真菌群落多样性下降，这可能是由于干旱条件和有限的营养条件导致的(Smit et al，2001)。先前研

究表明，土壤呼吸和土壤温度的降低会导致微生物多样性降低(Högberg et al，2001)。而在本研究中，细菌

多样性在旱季相比雨季有所增加，这可能是由于喀斯特地形独特的水文二元结构，雨季降水过多使得土壤

中细菌所需的养分淋失。同时，旱季时期降雨量显著减少，由于真菌比细菌更容易受到干旱胁迫的影响，

所以真菌多样性明显减少(Kaisermann et al，2015b)。细菌多样性增加且在灌木林阶段组间差异显著的另一

个原因可能是人为干扰，增加了土壤中的有机质。另一个潜在解释是，植物对土壤养分的需求较

少，细菌多样性和丰度将因可得养分增加而增加。  

4.3 季节变化对不同恢复阶段土壤微生物网络的影响 

利用微生物网络对不同季节和不同恢复阶段土壤微生物群落的相互作用关系进行分析，网络中

存在的节点和边代表了网络的规模以及关系复杂程度。网络结构中微生物间正相关代表着互惠关系，

而负相关则代表着竞争关系(Hernadez et al，2021)。一个基本的生态学原理是复杂性导致稳定性，这表明

生态稳定性与微生物网络的复杂性之间存在很强的相关性(Okuyama et al，2008)。此外，相互作用增加可以
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提高微生物之间物质交换的频率或效率，以及对外部压力的抵抗力(Faust et al，2012)，这可能有助于真菌

和细菌抵抗季节变化带来的环境压力。本研究中，我们可以观察到季节变化和恢复阶段改变可以提高细菌

和真菌的网络复杂性(表 4，图 7)。相比于雨季，旱季时期灌木林和乔木林土壤真菌群落的网络复杂度增强，

真菌群落间的联系更为密切。雨季灌木林土壤真菌群落比雨季乔木林响应速度快，但群落结构稳定性差。

从雨季到旱季灌木林土壤细菌群落规模变小，但增强了群落间的密切程度，且使正相互作用的微生物增加，

而乔木林则相反。此外，旱季时灌木林细菌群落结构的稳定性低于乔木林。一个有趣的现象是，复杂性的

增加往往伴随着正边比、模块化和平均路径距离的减少，正边比率的减少意味着负相互作用的增加，如公

认的负相互作用有捕食、竞争和寄生(Zhu et al，2020)。此外，一些研究表明，微生物竞争相互作用可以增

强微生物的稳定性(Banerjee et al，2019)。研究发现，无论灌木林还是乔木林，旱季时土壤真菌和细菌各群

落间的正相互作用强于雨季，表明旱季时土壤微生物群落以共生关系为主导，竞争关系减弱，来应对干旱

胁迫。真菌群落间相互作用比细菌群落能更快响应季节变化。平均路径距离短意味着整合潜力大，而平均

路径距离大则意味着网络内信息传输效率低。因此，较短的路径使得微生物群落更好地响应环境变化

(Wanlin et al，2023)。 

4.4 季节变化对土壤微生物群落主要环境驱动因子及相关性的影响 

土壤微生物群落结构与土壤养分代谢、土壤化学性质、土壤酶活性等生理生化过程密切相关(Xun et al，

2016)。前人研究表明 SWC 对土壤微生物的群落结构和代谢活力有重要影响(Wang et al，2021)，本研

究中，经 CCA 分析(图 8)和相关性网络图分析(图 9)可知，SWC 分别为 DA 真菌群落和 RS 细菌群落

的主要季节性影响因子之一。也有研究结果表明，土壤 pH 值对微生物的影响较大(Jiang et al，2019)，

土壤 p H 值微小的变化均会对单细胞生物体施加压力，进而影响微生物的繁殖与代谢速率。pH 分别

为 RA 真菌群落和 DA 细菌群落的主要季节性影响因子之一。其原因可能是乔木林土壤雨季到旱季

ph 值差异变化显著使微生物群落受到强烈影响。从雨季到旱季，土壤微生物群落与环境因子的相互

作用增强，表现为灌木林土壤真菌 Basidiomycota 与 CEL、TC、SOM 都呈显著负相关，Zoopagomycota 与

SUC、TN、URE 也呈显著负相关；乔木林土壤真菌 Calcarisporiellomyceyes 与 TN 呈显著正相关。灌木林

土壤细菌 Acidimicrobiia 与 SOM、TC、CEL 和 TN 呈显著正相关，norank_p__Desulfobacterota 与 SOM、

TC 和 CEL 呈显著正相关。季节变化改变土壤含水率，可以提高土壤 SUC、CEL 活性，进而调控土壤微生

物的群落结构和相对丰度，改善土壤生态环境，提高土壤质量(Yang et al，2021)。研究发现，驱动 RS、DS、

RA 和 DA 的真菌群落发生变化的主要影响因子差异明显，分别对应为 AK、URE，CEL，SUC、URE，pH、

SWC；同时，影响 RS、DS、RA 和 DA 的细菌群落发生变化的关键因子差异也明显，分别对应为 CAT、

SUC 和 SWC，AK、TN，pH、CAT，CAT、URE。这与 Guo et al.(2019)、Liu et al.(2018)、Frossard et al.(2018)

研究结果相似。影响土壤微生物群落的因素不只有土壤养分、不同恢复阶段、土壤水气热条件等环境

因素，还有诸多环境因子与土壤微生物之间存在复杂的机制，有待进一步研究。  

5 结论 

利用 Illumina 高通量测序技术，通过研究季节变化对喀斯特石山不同恢复阶段檵木群落土壤微生物群

落的影响作用，有以下主要发现： 

(1) 在不同季节和不同恢复阶段下，土壤优势真菌群均为子囊菌门 (Ascomycota)、担子菌门

(Basidiomycota)、被孢霉门(Mortierellomycota)和未被定义菌门(unclassified_k__ Fungi)；优势细菌群为放线
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菌门(Actinobacteria)、变形菌门(Proteobacteria)、酸杆菌门(Acidobacteria)、绿弯菌门(Chloroflexi)。LEfSe 分

析表明季节变化对不同恢复阶段土壤真菌群落的物种差异影响更显著。 

(2) Chao1 指数表明，细菌丰度在乔木林阶段受季节变化影响显著(P < 0.05)，表现为旱季＞雨季。但真

菌丰富度无显著差异。Shannon 指数表明，无论旱雨季，真菌和细菌的多样性均为灌木林＜乔木林。同一

恢复阶段下，从雨季到旱季，真菌多样性显著降低，细菌多样性显著增加。PCoA 和 NMDS 分析表明季节

变化对不同恢复阶段土壤细菌群落的组间差异影响更显著。 

(3) 微生物网络分析表明，季节变化改变了不同恢复阶段土壤真菌群落和细菌群落间的相互作用模式，

从雨季到旱季，季节变化增加乔木林土壤真菌和细菌群落的网络规模和群落联系，减少了灌木林真菌和细

菌群落的规模大小，但加强了群落间的协同合作。且不同季节和不同恢复阶段作用下，土壤微生物网络差

异明显。不同恢复阶段土壤真菌群落对季节变化的敏感性强于细菌群落，但细菌群落的网络复杂性要强于

真菌群落，群落结构更加稳定。 

(4) 驱动雨季灌木林、旱季灌木林、雨季乔木林和旱季乔木林土壤真菌群落发生变化的主要影响因子差

异明显，分别对应为 AK、URE，CEL，SUC、URE，pH、SWC；影响雨季灌木林、旱季灌木林、雨季乔

木林和旱季乔木林土壤细菌群落发生变化的关键因子差异也明显，分别对应为 CAT、SUC 和 SWC，AK、

TN，pH、CAT，CAT、URE。 
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