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摘要：【目的】探究不同林分类型对土壤养分、酶活性及微生物多样性的影响，可为土壤功能提升以及从林地改良土壤

的视角为研究区适宜树种选择提供理论依据。【方法】选择晋西黄土区 5 种典型林分 (刺槐 Robinia pseudoacacia 纯林、

油松 Pinus tabulaeformis 纯林、侧柏 Platycladus orientalis 纯林、油松-刺槐混交林、辽东栎 Quercus wutaishanica-山杨

Populus davidiana 混交林，并以荒草地为对照，测定不同林地的土壤养分、酶活性及微生物多样性特征，结合高通量测

序法、单因素分析法、冗余分析等分析土壤养分、土壤酶活性及微生物多样性的相互关系。【结果】①林地土壤养分均

优于荒草地，油松-刺槐混交林和辽东栎-山杨混交林的土壤全氮 (TN) 和有机质 (SOM) 质量分数均显著高于其他纯林

(P＜0.05)。②辽东栎-山杨混交林的土壤 β-葡萄糖苷酶 (BG)、亮氨酸氨基肽酶 (LAP)、碱性磷酸酶 (ALP) 活性最高，油

松纯林的土壤 β-N-乙酰氨基葡萄糖苷酶 (NAG) 活性最高。③土壤细菌的 ACE、Chao1 和 Shannon 等 α 多样性指数普遍较

高，但混交林营造显著增强了真菌群落的物种丰富度 (P＜0.05)。④土壤酶活性与土壤 TN、ANC、NNC、AP 和 SOM 质

量分数相关显著 (P＜0.05)，土壤微生物多样性与土壤 TN、NNC 质量分数密切相关 (P＜0.05)。土壤 NAG、ANC 是微生

物群落的关键驱动因子。【结论】混交林相较于纯林及荒草地，在土壤养分积累、酶活性增强以及真菌多样性提升等方

面表现出显著的正向效应。因此，基于林分改良土壤的视角，建议黄土区植被恢复和重建中优先考虑落叶阔叶或针叶阔

叶树种为核心的混交林配置方案。图 4 表 6 参 32
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activities and microbial diversity, which can provide theoretical basis for the improvement of soil function and
the selection of suitable tree species in the study area from the perspective of soil improvement by forest land.
[Method] This study selected 5 typical forest stands (Robinia pseudoacacia pure forest, Pinus tabulaeformis
pure  forest, Platycladus  orientalis pure  forest, Pinus  tabulaeformis-Robinia  pseudoacacia mixed  forest,
Quercus  wutaishanica-Populus  davidiana mixed  forest)  in  the  loess  area  of  Western  Shanxi,  and  used  the
barren grassland as the control, to determine the characteristics of soil nutrients, enzyme activities and microbial
diversity  in  different  forests,  and to  analyze the  interrelationships  among soil  nutrients,  enzyme activities  and
microbial  diversity  by  combining  the  high-throughput  sequencing  method,  one-way  analysis  of  variance,
redundancy analysis, etc. This study also analyzed the relationship between soil nutrients, enzyme activities and
microbial  diversity  of  different  forests.  The  relationship  between  soil  nutrients,  soil  enzyme  activity  and
microbial diversity was analyzed by combining high-throughput sequencing and redundancy analysis. [Result]
(1) The soil nutrients of forest land were better than those of barren grassland, and the contents of total nitrogen
(TN)  and  organic  matter  (SOM)  in  the Pinus  tabulaeformis-R.  pseudoacacia and Q.  wutaishanica-Populus
davidiana mixed  forests  were  significantly  higher  than  those  in  the  other  pure  forests  (P＜0.05).  (2)  Soil β-
glucosidase (BG), leucine aminopeptidase (LAP), and alkaline phosphatase (ALP) activities were the highest in
Q.  wutaishanica-Populus  davidiana mixed  forests,  and  soil β-N-acetylamino-glucosidase  (NAG)  activity  was
the highest  in Pinus tabulaeformis pure forest.  (3)  ACE, Chao1 and Shannon’s alpha diversity indices of  soil
bacteria  were  generally  high,  but  mixed  forest  creation  significantly  enhanced  the  species  richness  of  fungal
communities (P＜0.05). (4) Soil enzyme activities were significantly correlated with soil TN, ANC, NNC, AP
and SOM contents (P＜0.05), and soil microbial diversity was were closely correlated (P＜0.05). Soil NAG and
ANC  were  the  key  drivers  of  microbial  communities. [Conclusion] The  comprehensive  study  showed  that
mixed  forests  exhibited  significant  positive  effects  on  soil  nutrient  accumulation,  enhanced  enzyme  activities
and  increased  fungal  diversity  compared  with  pure  forests  and  barren  grasslands.  Therefore,  based  on  the
perspective  of  soil  improvement  by  forest  stands,  it  is  recommended  that  a  mixed  forest  configuration  with
deciduous  broadleaf  or  coniferous  broadleaf  species  as  the  core  should  be  prioritized  in  the  vegetation
restoration and reconstruction of loess area. [Ch, 4 fig. 6 tab. 32 ref.]
Key words: forest stand type; soil nutrients; enzyme activity; microbial diversity; loess area of Western Shanxi

晋西黄土区面临严重的水土流失与土壤退化问题，合理选择植被恢复措施可有效保持水土并改善生

态环境，其中营造人工林是该地区生态重建的重要途径[1]。在生态修复过程中，植物与土壤通过动态互

作逐步形成不同生态功能特征的土壤生态系统[2]。植物生长依赖土壤养分供给，而不同林分类型的化学

组分、微生物群落结构及其代谢活动的差异性，驱动土壤养分状况呈现多样化演变趋势[3]。作为植物根

系、土壤动物及微生物活动分泌的高效催化蛋白，土壤胞外酶几乎参与所有土壤生化反应，可提升养分

有效性，促进植物吸收利用[4]。曹雨婷等[5] 在对比不同菌根类型林分发现：混交林土壤中的 β-葡糖苷

酶、β-N-乙酰氨基葡萄糖苷酶及亮氨酸氨基肽酶活性显著高于纯林。此外，杨君珑等[6] 研究显示：六盘

山针阔混交林地的磷酸酶与脲酶活性居 7 种水源涵养林之首。这种酶活性差异源于不同林分引起的微生

物量、种群结构及代谢过程变化[7]。健康土壤微生物群落对土壤结构改良具有双重效应，既优化物理性

质，又增强污染物降解能力。反之，土壤微生物多样性的减少可能会对土壤的长期可持续利用产生不利

影响[8]。张星星等[9] 对亚热带树种的研究表明：林分类型通过调控凋落物数量与质量影响养分供给，进

而改变微生物底物有效性并调节酶活性。此外，表层土壤因微生物活动旺盛，其养分含量显著高于深层

土壤[10]。不同林分类型通过调控土壤养分、酶活性及微生物群落的协同作用，最终形成差异化的土壤生

态功能。

黄土高原面临严峻的环境挑战，如严重土壤侵蚀、低保水性和土壤养分匮乏等问题。针对当地实际
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情况，迫切需要有效的植被恢复措施来管理。有效营造混交林或纯林一直是该地区生态学研究的热点。

以往研究集中比较混交林和纯林在生长和土壤条件上的差异，聚焦于微生物对土壤碳氮动态变化的作

用[11]。然而，土壤微生物不仅参与养分循环和有机质的转换，还会通过各种生物化学和物理机制改变土

壤生存环境[12]。鉴于此，本研究通过纯林、混交林的土壤养分、酶活性、微生物多样性和组成，主要解

决 2 个关键问题：①混交林是否能够提升土壤肥力和活性，从而缓解黄土区碱性土壤面临的养分匮乏等

问题？②林分类型转变如何影响土壤微生物多样性及组成，并与土壤环境因子变化产生关联？本研究旨

在为晋西黄土区通过人工造林进行生态恢复提供理论依据。 

1    研究地区与研究方法
 

1.1    研究区概况

研究区位于山西省吉县蔡家川流域 (36°01′13″~36°19′19″N，110°41′17″~110°47′52″E)，该区属于黄

土高原残塬沟壑区，总面积为 39.33 km2，呈东西走向的狭长地形 (长度约 14 km)，海拔高程为 900.0~
1 513.0 m。区域气候为温带大陆性季风气候，年均气温为 10.0 ℃，年均降水为 575.9 mm，其中 76% 的

降水集中于 6—9 月，年蒸发量为 1 729.0 mm。成土母质为黄土，发育典型褐土。现存植被以水土保持

林为主，包括刺槐 Robinia pseudoacacia、油松 Pinus tabulaeformis、侧柏 Platycladus orientalis 等人工纯

林及混交林，以及辽东栎 Quercus wutaishanica、山杨 Populus davidiana 等。林下灌木层以黄刺玫 Rosa
xanthina、杠柳 Periploca sepium 为优势种，草本层由薹草 Carex spp.、茜草 Rubia cordifolia 等构成。 

1.2    采样点设置与样品采集

在对研究区进行全面踏查的基础上，选取具有代表性的刺槐纯林、油松纯林、侧柏纯林、油松-刺
槐混交林、辽东栎-山杨混交林 5 种林分类型，以荒草地作为对照。不同林分类型样地选取尽可能保证

立地条件 (海拔、密度、坡向) 和林分特征 (林龄、郁闭度、密度等) 基本一致，各林分样地基本信息如

表 1 所示。在每个林分中设 3 个 20 m×20 m 的大样方，每个样方中随机选取 3 处具有代表性的取样点，

用土钻取 0~20 cm 表层土壤，将 3 个取样点的土壤样品混合均匀作为 1 个样品，去掉土壤样品中的石砾

与动植物残体，分 2 份装入自封袋带回实验室，一份自然风干用于土壤养分、酶活性的测定，另一份立

即过 2 mm 筛用于土壤微生物多样性的测定，设置 3 个重复。
  

表 1    林分样地基本信息
Table 1    Basic information of forest plots

林分类型
海拔/

m
密度/

(株·hm−2)
坡度/

(°)
坡向

郁闭度/
%

林龄/
a

胸径/
cm

树高/
m

土壤含水

量/(g·kg−1)
凋落物蓄

积量/(t·hm−2)

CH 1 500.9 1 300 20 阳坡 53.4 34 17.08±4.59 9.24±1.13 5.62±1.62 14.48±1.24

YS 1 121.3 1 150 21 阳坡 59.2 33 14.19±2.66 8.48±0.85 6.53±0.25 15.66±2.29

CB 1 123.2 1 325 15 阳坡 41.0 34 10.68±2.75 5.05±0.71 7.85±1.04 13.26±2.28

MF 1 085.7 1 550 25 阳坡 66.0 34 12.76±3.94 9.49±1.27 9.84±0.59 17.95±0.92

CSL 1 047.9 1 400 15 阳坡 63.2 34 10.97±3.46 9.56±1.35 12.07±2.30 32.05±5.01
HC 1 077.0 0 3.74±0.31

　　说明：CH、YS、CB、MF、CSL、HC分别表示刺槐、油松、侧柏、油松-刺槐混交林、辽东栎-山杨混交林、荒草地。
  

1.3    指标测定 

1.3.1    土壤营养指标测定    参照《土壤农业化学分析方法》[13]，测定土壤全氮 (TN)、土壤全磷 (TP)、土

壤硝态氮 (NNC)、土壤铵态氮 (ANC)、土壤速效磷 (AP)、土壤有机质 (SOM)、土壤 pH。 

1.3.2    土壤酶活性测定    采用荧光酶标法[14]，测定 4 种土壤酶活性，包括 β-葡萄糖苷酶 (BG)、β-N-乙酰

氨基葡萄糖苷酶 (NAG)、亮氨酸氨基肽酶 (LAP)、碱性磷酸酶 (ALP)。 

1.3.3    土壤微生物多样性测序    根据 E.Z.N.A.® soil DNA kit 说明书进行微生物群落总基因组 DNA 抽

提，使用 10  g·L−1 的琼脂糖凝胶电泳检测抽提的基因组 DNA 质量，使用 NanoDrop2000 测定

DNA 浓度和纯度。以上述提取的 DNA 为模板，使用携带 Barcode 序列的上游引物 338F (5′-ACTCCT
ACGGGAGGCAGCAG-3′) 和下游引物 806R (5′-GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3′)[15] 对 16S rRNA 基因
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V3~V4 可变区进行 PCR 扩增。利用 Illumina Nextseq 2000 平台进行测序，并使用 USEARCH 软件借助

DADA2 方法进行拼接和过滤，按照≥99% 相似度聚类为特征单元 (ASV)，将其比对至 UNITE 真菌数据

库和 SILVA 细菌数据库进行物种注释，最后，按最小样本序列将得到的数据抽平后，进行土壤微生物

多样性分析，具体分析微生物 α 多样性和微生物群落组成，测序工作委托上海美吉生物医药科技有限公

司完成。 

1.4    数据处理

采用 Excel 2019 和 SPSS 21.0 软件进行数据分析，用 Origin 2022 绘图。采用单因素方差分析 (one-
way ANOVA 法) 评价不同林分类型间土壤养分、酶活性以及微生物多样性的差异，用 Duncan 法进行多

重比较，显著性水平为 0.05。采用 Pearson 相关分析研究土壤微生物多样性与土壤养分、酶活性的相关

性，采用 RDA 冗余分析研究微生物群落组成与土壤环境因子间的相互关系。使用 R 语言“vegan”包中

的“varpart()”函数进行 VPA 分析，量化不同环境因子 (如土壤养分、土壤酶活性等) 对微生物群落变异

的单独解释度与共同解释度，并计算不同环境因子对微生物群落变异的独立与交互贡献比例。 

2    结果与分析
 

2.1    不同林分类型土壤养分特征

由表 2 表明：土壤全氮 (0.92 g·kg−1)、土壤全磷 (0.48 g·kg−1)、土壤硝态氮 (9.23 mg·kg−1)、土壤速效

磷 (1.25 mg·kg−1)、土壤有机质 (32.05 g·kg−1) 质量分数在辽东栎-山杨混交林中最高。不同林分类型间土

壤养分指标所呈现的规律一致，从大到小依次为辽东栎-山杨混交林、油松-刺槐混交林、刺槐纯林、油

松纯林、侧柏纯林、荒草地。整体上，林地土壤硝态氮、土壤速效磷、土壤有机质质量分数是荒草地的

1.5 倍以上。
 
 

表 2    不同林分类型土壤养分质量分数
Table 2    Soil nutrient content in different forest stand types

林分类型
全氮/

(g·kg−1)
全磷/

(g·kg−1)
硝态氮/

(mg·kg−1)
铵态氮/

(mg·kg−1)
速效磷/

(mg·kg−1) pH
有机质/
(g·kg−1)

CH 0.48±0.06 b 0.43±0.04 a 8.21±2.18 ab 9.27±1.31 bc 0.93±0.12 ab 8.58±0.02 a 18.61±5.89 b

YS 0.33±0.22 bc 0.38±0.23 a 7.89±2.43 ab 9.77±1.06 abc 0.86±0.39 ab 8.57±0.02 a 13.90±6.28 bc

CB 0.37±0.09 c 0.42±0.09 a 4.59±0.44 bc 8.08±1.74 c 0.56±0.15 b 8.66±0.07 a 8.24±1.63 c

MF 0.82±0.05 a 0.43±0.14 a 8.85±2.65 a 12.71±2.02 a 0.99±0.38 ab 8.63±0.01 a 30.04±2.52 a

CSL 0.92±0.08 a 0.48±0.13 a 9.23±2.10 a 11.33±2.08 ab 1.25±0.36 a 8.55±0.13 a 32.05±9.93 a

HC 0.45±0.06 c 0.35±0.01 a 3.77±1.26 c 7.77±1.00 c 0.56±0.19 b 8.54±0.02 a 8.15±1.16 c

　　说明：CH、YS、CB、MF、CSL、HC 分别表示刺槐、油松、侧柏、油松-刺槐混交林、辽东栎-山杨混交林、荒草地。不同小写

字母表示不同林分类型间差异显著 (P＜0.05)。
  

2.2    不同林分类型土壤酶活性特征

由图 1 表明：土壤 β-葡萄糖苷酶、亮氨酸氨基肽酶、碱性磷酸酶活性在辽东栎-山杨天然混交林中

最高，分别为 18.41、18.92、14.84 μmol·g−1·d−1，分别为荒草地的 2.23、2.15、2.83 倍。土壤 β-N-乙酰氨

基葡萄糖苷酶活性在油松纯林中最高，为 6.36 μmol·g−1·d−1，是荒草地的 3.23 倍。侧柏纯林的土壤 β-葡
萄糖苷酶活性低于荒草地，仅为荒草地的 40%。除了油松纯林的土壤 β-N-乙酰氨基葡萄糖苷酶活性和荒

草地的土壤 β-葡萄糖苷酶活性外，土壤 β-葡萄糖苷酶、β-N-乙酰氨基葡萄糖苷酶、亮氨酸氨基肽酶、碱

性磷酸酶活性在不同林分类型间表现出相似的规律性，从大到小依次为混交林、纯林、荒草地。 

2.3    不同林分类型土壤微生物多样性特征

由表 3 表明：5 种不同林分类型土壤真菌的 ACE 和 Chao1 指数从大到小依次为油松-刺槐混交林、

辽东栎-山杨混交林、侧柏纯林、刺槐纯林、油松纯林，其中辽东栎-山杨混交林的 ACE 和 Chao1 指数均

显著高于其他林分 (P＜0.05)。油松纯林的 Simpson 指数高于其他林分，是荒草地的 5.4 倍，但 Shannon
指数最低，不到混交林的 70%。
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表 3    不同林分类型土壤真菌多样性

Table 3    Soil fungal diversity in different forest stand types

林分类型 ACE指数 Chao1指数 Shannon指数 Simpson指数

CH 398.81±88.37 b 398.59±90.38 b 3.80±0.65 c 0.064 9±0.050 0 ab
YS 251.91±49.91 c 251.27±49.87 c 3.02±0.31 d 0.113 1±0.044 6 a
CB 468.18±49.78 b 468.02±49.79 b 4.65±0.16 ab 0.030 8±0.006 2 b
MF 677.11±51.03 a 676.53±50.74 a 5.02±0.16 a 0.014 0±0.003 1 b
CSL 505.53±113.37 b 505.10±113.07 b 4.15±0.39 bc 0.047 5±0.025 2 b
HC 471.17±56.28 b 470.79±56.30 b 4.71±0.31 ab 0.021 0±0.008 6 b

　　说明：CH、YS、CB、MF、CSL、HC 分别表示刺槐、油松、侧柏、油松-刺槐混交林、辽东栎-山杨混交林、荒草地。不同小写

字母表示不同林分类型间差异显著 (P＜0.05)。
 

由表 4 表明：5 种不同林分类型土壤细菌的 ACE 和 Chao1 指数从大到小依次为侧柏纯林、刺槐纯

林、油松-刺槐混交林、辽东栎-山杨混交林、油松纯林，其中侧柏纯林的 ACE 和 Chao1 指数显著高于油

松纯林 (P＜0.05)。油松纯林的 Simpson 指数最高，显著高于侧柏纯林、辽东栎×山杨混交林和荒草地

(P＜0.05)，是它们的 1.3 倍，Shannon 指数最低。除 Simpson 指数外，土壤细菌的其他 3 种指数均高于

土壤真菌，ACE 和 Chao1 指数更是高出 2 倍以上。

研究区不同林分类型土壤微生物群落组成分析 (图 2) 显示：真菌优势菌群为子囊菌门 Ascomycota
(27.3%~78.99%) 和担子菌门 Basidiomycota (4.24%~55.56%)。相较于荒草地，子囊菌门相对丰度在刺槐纯

林和油松-刺槐混交林中有所提高，而油松纯林、侧柏纯林和辽东栎-山杨混交林分别降低 53.55%、

36.47% 和 56.69%；担子菌门相对丰度在油松、侧柏和辽东栎-山杨混交林中较荒草地分别增长 3.61、
0.95 和 2.96 倍，而刺槐和油松-刺槐混交林则减少。相较于荒草地，被孢霉门 Mortierellomycota 在所有林

分中均呈下降趋势 (降幅为 2.56%~15.19%)。细菌优势菌群为放线菌门 Actinobacteriota (26.4%~36.19%)、变

形菌门 Proteobacteria (16.21%~27.73%)、酸杆菌门 Acidobacteriota (13.34%~22.87%) 和绿弯菌门 Chloroflexi
(9.42%~16.86%)。细菌群落的相对丰度在各林分间均差异不明显。 

2.4    土壤养分-酶活性-微生物多样性相关分析

相关分析 (表 5) 表明：土壤 β-葡萄糖苷酶与土壤全氮呈显著正相关 (P＜0.05)，与土壤铵态氮、土壤
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图 1    不同林分类型土壤酶活性
Figure 1    Soil enzyme activities in different forest stand types
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硝态氮、土壤速效磷、土壤有机质呈极显著正相关 (P＜0.01)。土壤 β-N-乙酰氨基葡萄糖苷酶与土壤速效

磷呈显著正相关 (P＜0.05)，与土壤硝态氮呈极显著正相关 (P＜0.01)。土壤亮氨酸氨基肽酶与土壤铵态

氮、土壤速效磷呈显著正相关 (P＜0.05)，与土壤全氮、土壤有机质呈极显著正相关 (P＜0.01)。土壤碱

性磷酸酶与土壤全氮、土壤铵态氮、土壤硝态氮呈显著正相关 (P＜0.05)，与土壤速效磷、土壤有机质呈

极显著正相关 (P＜0.01)。土壤真菌 ACE、Chao l 指数均与土壤全氮呈显著正相关 (P＜0.05)。细菌

Simpson 指数与土壤养分无显著相关性，ACE、Chao l、Shannon 指数与土壤硝态氮呈显著负相关

(P＜0.05)。
 
 

表 5    土壤养分与土壤酶活性、微生物多样性相关性
Table 5    Correlation between soil nutrients, soil enzyme activity and microbial diversity

指标 全氮 全磷 铵态氮 硝态氮 速效磷 pH 有机质

土壤酶

β-葡萄糖苷酶 0.54* 0.19 0.60** 0.75** 0.64** −0.22 0.63**

β-N-乙酰氨基葡萄糖苷酶 0.24 0.06 0.46 0.72** 0.58* −0.13 0.44

亮氨酸氨基肽酶 0.60** 0.37 0.55* 0.37 0.51* 0.18 0.65**

碱性磷酸酶 0.53* 0.06 0.58* 0.57* 0.74** 0.02 0.62**

真菌

ACE 0.57* −0.05 0.37 0.01 0.13 0.10 0.38

Chao1 0.57* −0.05 0.37 0.01 0.13 0.10 0.38

Shannon 0.31 −0.04 0.06 −0.26 −0.22 0.19 0.03

Simpson −0.27 0.01 −0.01 0.23 0.27 −0.11 −0.02

细菌

ACE −0.16 −0.13 −0.31 −0.51* −0.19 0.27 −0.25

Chao1 −0.16 −0.13 −0.31 −0.51* −0.20 0.27 −0.25

Shannon −0.02 −0.06 −0.37 −0.49* −0.20 0.12 −0.20

Simpson −0.25 −0.01 0.22 0.37 −0.04 0.01 −0.02

　　说明：*表示显著相关 (P＜0.05)；**表示极显著相关 (P＜0.01)。

 

表 4    不同林分类型土壤细菌多样性
Table 4    Soil bacterial diversity in different forest stand types

林分类型 ACE指数 Chao1指数 Shannon指数 Simpson指数

CH 1 705.36±233.99 ab 1 697.90±236.41 ab 6.83±0.13 ab 0.001 8±0.000 2 ab

YS 1 361.93±52.44 b 1 355.59±53.41 b 6.62±0.07 b 0.002 1±0.000 1 a

CB 1 844.42±383.68 a 1 840.13±389.50 a 6.91±0.22 a 0.001 6±0.000 3 b

MF 1 525.60±154.26 ab 1 518.86±144.67 ab 6.74±0.04 ab 0.001 9±0.000 1 ab

CSL 1 483.60±105.52 ab 1 475.22±102.09 ab 6.78±0.07 ab 0.001 6±0.000 1 b

HC 1 600.95±14.91 ab 1 596.63±15.25 ab 6.87±0.02 a 0.001 6±0.000 1 b

　　说明：CH、YS、CB、MF、CSL、HC 分别表示刺槐、油松、侧柏、油松-刺槐混交林、辽东栎-山杨混交林、荒草地。不同小写

字母表示不同林分类型间差异显著 (P＜0.05)。
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图 2    不同林分类型下土壤微生物群落组成
Figure 2    Composition of soil microbial communities under different forest stand types
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冗余分析 (图 3) 显示：前 2 个轴分别解释了受土壤环境因子影响的真菌群落组成和细菌组成的方

差，分别为 87.34% 和 67.42%。土壤真菌群落与土壤 β-N-乙酰氨基葡萄糖苷酶、土壤碱性磷酸酶呈显著

相关 (P＜0.05)，土壤细菌群落与土壤全氮、土壤铵态氮、土壤有机质、土壤 β-葡萄糖苷酶、土壤 β-N-
乙酰氨基葡萄糖苷酶、土壤碱性磷酸酶呈显著相关 (P＜0.05)。土壤 β-N-乙酰氨基葡萄糖苷酶、土壤铵态

氮分别是真菌、细菌群落解释率最高的环境因子 (表 6)，表明这 2 个因子对真菌、细菌群落的分布和多

样性有显著影响。
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图 3    土壤微生物群落组成与环境因子的冗余分析 (RDA)
Figure 3    Redundancy analysis (RDA) of soil microbial community composition with environmental factors

 

 
 

表 6    环境因子对土壤微生物群落的解释率
Table 6    Explanatory rate of soil microbial communities by environmental factors

群落 指标 RDA1 RDA2 解释率 P 群落 指标 RDA1 RDA2 解释率 P

真菌

TN −0.62 −0.79 0.01 0.93

细菌

TN 0.69 0.73 0.39 0.02*

TP −0.92 −0.39 0.02 0.84 TP 0.76 0.65 0.11 0.39

NNC −0.21 0.98 0.06 0.62 NNC −0.17 0.99 0.30 0.07

ANC −0.49 0.87 0.15 0.29 ANC 0.49 0.87 0.53 0.00**

AP −0.48 0.88 0.23 0.12 AP 0.26 0.97 0.19 0.21

SOM −0.44 0.90 0.04 0.74 SOM 0.52 0.86 0.39 0.02*

pH 0.28 −0.96 0.12 0.39 pH −0.11 −0.99 0.07 0.61

BG −0.41 0.91 0.19 0.20 BG 0.40 0.91 0.48 0.00**

NAG −0.69 0.72 0.57 0.00** NAG 0.24 0.97 0.47 0.01**

LAP −1.00 0.01 0.18 0.23 LAP 0.79 0.61 0.10 0.45

ALP −0.86 0.51 0.35 0.03* ALP 0.16 0.99 0.45 0.01*

　　说明：TN、TP、NNC、ANC、AP、SOM 分别代表土壤全氮、土壤全磷、土壤硝态氮、土壤铵态氮、土壤速效磷、土壤有机

质。BG、NAG、LAP、ALP 分别代表土壤 β-葡萄糖苷酶、土壤 β-N-乙酰氨基葡萄糖苷酶、土壤亮氨酸氨基肽酶、土壤碱

性磷酸酶。*表示解释显著 (P＜0.05)；**表示解释极显著 (P＜0.01)。
 

方差分解分析 (图 4) 显示：在真菌群落中，土壤酶活性的解释度为 72.50%，高于土壤养分含量的解

释度 (30.96%)。在细菌群落中，土壤酶活性的解释度为 10.73%，低于土壤养分含量的解释度 (15.23%)。
此外，土壤养分含量和酶活性对真菌群落的共同解释度为 16.78%，高于对细菌群落的共同解释度

(3.83%)，表明土壤养分含量和酶活性在真菌群落中具有较强的协同作用。 

3    讨论
 

3.1    不同林分类型对土壤养分、酶活性的影响

本研究表明：油松-刺槐混交林和辽东栎-山杨混交林中土壤全氮和土壤有机质质量分数显著高于纯
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林及荒草地，这可能与 2 种混交林中较高的凋落物蓄积量有关，这些凋落物在微生物的作用下逐步分

解，促进了养分循环，从而提高了土壤养分水平[16]。相比之下，荒草地的养分含量最低，但全氮质量分

数高于油松纯林和侧柏纯林。这可能是由于荒草地生态系统中，浅根系草本植物与拟杆菌门

Bacteroidaceae 形成的根际共生固氮体系虽可促进表层氮素短期积累，但冠层结构的缺失显著加剧了降雨

驱动的养分淋失过程，导致荒地的养分含量较低[17−18]。此外，土壤全磷质量分数在各林分类型间无显著

差异，这可能是全磷更易受水分和气温等环境因素的影响，对林分类型变化的响应较小[19]。

土壤胞外酶作为促进有机质分解的催化剂，在生态系统物质循环和能量流动中扮演着重要的角色[20]。

本研究发现：不同林分类型对土壤酶活性有显著影响，辽东栎-山杨混交林的土壤 β-葡萄糖苷酶、土壤

亮氨酸氨基肽酶和土壤碱性磷酸酶活性显著高于其他林分，这可能是因为辽东栎-山杨混交林土壤具有

较高的养分水平和水分条件，可为微生物提供良好的生长环境，从而促进土壤胞外酶的产生[21]。与此相

比，油松纯林的土壤 β-N-乙酰氨基葡萄糖苷酶活性最高，这可能是因为其分泌的凋落物含有的木质素、

纤维素等物质比例更适合 β-N-乙酰氨基葡萄糖苷酶参与分解，为土壤微生物提供了丰富的碳源，刺激微

生物分泌更多的 β-N-乙酰氨基葡萄糖苷酶来分解这些物质，这与马园园等[22] 的研究结果相一致。 

3.2    不同林分类型对土壤微生物多样性的影响

林分类型的变化对土壤微生物 α 多样性具有显著影响。本研究发现：在真菌群落中，油松-刺槐混

交林的 ACE、Chao1 和 Shannon 指数显著增加，这与以往的研究一致，可能是因为混交林中具有更丰富

的营养资源和复杂的栖息环境，促进了土壤真菌丰富度和多样性的提升[23]。在细菌群落中，侧柏纯林的

ACE、Chao1 和 Shannon 指数显著高于其他林分，与前人研究结果存在一定的差异[24]，这可能是因为侧

柏凋落物的分解产生适合特定细菌群落的碳源和氮源，形成稳定的微生物环境，从而支持更多专一性细

菌的生长[25]。

进一步分析表明：林分类型的变化对土壤微生物群落组成具有显著影响，尤其是对真菌类群的相对

丰度。在真菌群落中，子囊菌门、担子菌门为优势类群。本研究发现刺槐纯林和油松-刺槐混交林中，

子囊菌门相对丰度显著提高，而在油松纯林、侧柏纯林和辽东栎-山杨混交林中则有所下降，这可能是

因为子囊菌门能够分泌降解易分解有机质的酶类，而刺槐作为固氮树种，其凋落物富含氮元素且易于分

解，这为子囊菌门的生长提供了有利的营养条件[26]。而担子菌门相对丰度的结果与之相反，这可能是因

为担子菌门可以降解较难分解的木质纤维素，而针叶树种 (侧柏、油松) 的凋落物中富含蜡质和难降解的

木质素，从而促进了担子菌门的生长[27]。细菌群落中，变形菌门、酸杆菌门、放线菌门和绿弯菌门为优

势菌门，其相对丰度在各林分间无明显差异。这表明细菌群落对林分类型的变化具有较强的适应性，这

主要得益于细菌在分解复杂有机物和维持养分循环方面的生态功能特性，使其能够在不同的环境条件下

生存并持续发挥作用[28]。 

3.3    土壤养分-酶活性-微生物多样性间的交互影响

有研究表明：土壤养分与酶活性存在显著或极显著的相关性[29]，这与本研究结果相一致。此外，本

研究还发现：真菌群落与土壤 β-N-乙酰氨基葡萄糖苷酶、土壤碱性磷酸酶呈显著相关，但与土壤养分含

 

细菌

土壤养分
11.40%

土壤酶
6.90%3.83%

真菌

土壤养分
14.18%

土壤酶活性
55.72%16.78%

未解释变异=13.32% 未解释变异=77.87%

图 4    不同环境因子对土壤微生物群落的方差分解分析 (VPA)
Figure 4    Variance decomposition analysis (VPA) of soil microbial community by different environmental factors
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量并无明显相关性，而细菌群落与土壤全氮、土壤铵态氮、土壤有机质、土壤 β-葡萄糖苷酶、土壤 β-N-
乙酰氨基葡萄糖苷酶、土壤碱性磷酸酶呈显著相关，表明真菌和细菌群落在土壤养分需求和响应上存在

差异[30]。有研究指出细菌群落对氮和磷的响应比真菌群落更为敏感[31]，本研究结果进一步验证了这一

观点。

方差分解分析表明：土壤酶活性对真菌群落变化的解释度显著高于对细菌群落的解释度，这表明在

黄土高原典型林地土壤中，真菌群落的结构更容易受到土壤酶活性的驱动[32]。此外，土壤养分和酶活性

对真菌群落的联合解释度明显高于对细菌群落的联合解释度，该结果进一步表明真菌群落受到土壤养分

含量和酶活性的共同调控[10]。 

4    结论

与纯林相比，混交林显著提高了土壤养分含量和酶活性，表明单一树种的种植已难以有效解决晋西

黄土区面临的土壤养分匮乏等问题，而多样化的树种组成更有助于改善土地肥力，增强林地生态系统的

稳定性。林分类型显著影响微生物多样性，尤其是在混交林中，真菌多样性得到显著增加，这有助于增

强复杂有机物的分解能力，促进土壤养分循环，优化土壤生态功能。建议在晋西黄土区植被恢复和重建

中，优先考虑落叶阔叶或针叶阔叶树种为核心的混交林配置方案，这种混交模式在提升土壤肥力的同

时，可优化微生物群落结构，从而增强林地生态系统的稳定性与可持续发展能力。
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