
  
DOI:10.12171/j.1000−1522.20240233

树种多样性对森林死木微生物分解及

碳循环的影响研究进展
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摘要:探讨森林树种多样性关联的生态系统过程及其在气候变化情景下的稳定性，是回答森林生态学基础问题和构建基

本理论的关键。死木作为森林的重要碳库和养分库，其分解过程对森林碳和养分循环及地力维持起着重要作用。气候变

化和极端气候事件的频繁发生，导致森林死亡持续增加，同时，随着天然林保护、人工林采伐和林分结构调整等森林管理

的推进，森林死木储量将进一步增加，对碳循环的影响也将加剧。目前，为了提高森林生态质量，各地在林业部门的指导

下积极开展天然林保护工程，同时针对人工林大力开展林分结构改造，这些措施都将显著提高树种多样性。然而，关于

树种多样性如何影响森林死木的分解及碳循环，尤其是对土壤微生物群落组成的影响，以及土壤微生物如何调控死木微

生物定殖和分解，这些关键过程的研究仍然不足。基于此，本文综述了树种多样性对土壤微生物在死木中的定殖过程、

群落组成、多样性和群落演替的影响，讨论了不同微生物群落对死木分解的代谢过程以及它们对环境变化的响应，并探

讨了死木微生物分解模型的发展，以预测我国森林死木碳库变化特征。文章最后提出，未来应加强研究树种多样性对死

木微生物分解机制和碳汇效应的影响，以提高森林碳汇能力。同时，针对我国森林树种结构现状和未来变化，应重视树

种多样性对森林碳循环的影响，这将为提升森林生态服务质量和“碳库”功能挖掘提供科学依据。
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Abstract: The  study  of  ecosystem processes  associated  with  forest  tree  diversity  and  their  stability  under
climate  changes  is  the  key  to  answering  basic  forest  ecology  questions  and  building  theory  framework.
Deadwood  is  an  important  carbon  and  nutrient  pool  in  forest  ecosystems,  and  its  decomposition  process
plays  a  key  role  in  forest  carbon  and  nutrient  cycles  and  soil  fertility.  Climate  change  and  frequent
occurrence of extreme weather events have led to a continued increase in forest mortality, while the impact
on  carbon  cycling  will  be  exacerbated  by  a  further  increase  in  deadwood  stocks  in  forests  as  forest
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management  advances  in  the  conservation  of  natural  forests,  harvesting  of  plantation  forests  and
restructuring  of  forest  stands.  Currently,  in  order  to  improve  the  ecological  quality  of  forests  in  China,
forestry management agencies in many regions are carrying out the strict natural forest protection policy and
transformation of forest stand structure, which will greatly increase the tree diversity. However, there is still
a  lack  of  research  on  how  tree  species  diversity  affects  the  decomposition  and  carbon  cycling  of  forest
deadwood, especially on the composition of soil microbial communities, and how soil microbes regulate the
key processes of  microbial  colonization and decomposition in deadwood.  Based on these gaps,  this  article
reviews  the  effects  of  tree  species  diversity  on  soil  microbial  colonization  processes,  community
composition, diversity and community succession in forest deadwood, discusses the metabolic processes of
different microbial communities on deadwood decomposition and their responses to environmental changes,
and  explores  the  development  of  deadwood  microbial  decomposition  models  for  predicting  the
characteristics of changes in the carbon pool of forest deadwood in China. Finally, the article suggests that in
the future,  we should strengthen the research on mechanism of microbial  decomposition of  deadwood and
carbon sink effect of tree species diversity to improve the carbon sink capacity of forests,  and at  the same
time, we should provide technical references for the improvement of quality of forest ecological services and
the excavation of function of “carbon pool” according to current situation and future changes of the structure
of China’s forest tree species.
Key words: tree species diversity; decomposition; carbon cycling; ecological functions

森林中树木的生长和死亡是非常重要的生态过

程，始终伴随着森林的演替发展[1]。树木死亡会产生

大量的倒木、枯立木、死树枝、断落的树梢以及根桩

等木质材料，这些材料统称为木质残体[2]。在近些年

的研究中，这些木质残体通常被称为死木[3−4]。实际

上，死木是森林生态系统中重要的碳库，其储量约占

全球森林碳储量的 8%[5]。同时，死木分解也是森林

碳排放的一个重要途径，通过微生物呼吸作用，向大

气释放的 CO2 约占森林总排放量的 7% ~ 14%[6−7]。

此外，随着气候变化和极端气候事件（如高温、热

浪、干旱、台风、寒潮、暴雨等）的频繁发生，预计将

导致大规模的森林死亡，从而增加森林内部死木的

储量，并对森林碳循环产生更深远的影响。因此，死

木分解是全球碳循环过程中十分重要的环节。

过去，死木分解研究主要关注环境因素和死木

自身理化性质。随着研究的深入，生物因素的影响

逐渐受到重视，特别是直接参与分解过程的微生物

和土壤动物的重要性日益被认可[8−10]。然而，现阶段

我们对死木分解过程中微生物调控机制的了解仍然

有限。树种被认为是影响死木微生物的重要因素，

它主要通过改变土壤微生物群落组成（即死木的微

生物定殖来源）以及影响死木的理化性质，进而影响

微生物的定殖、群落特征和分解过程[11−12]。目前，死

木微生物分解机制的研究多在个体水平分析单个或

者少数几个树种特性的影响，而较少有研究从森林

群落或生态系统水平，探讨树种多样性对死木微生

物分解的影响。特别是，森林树种多样性关联的生

态系统过程及其气候变化情景下的稳定性，已成为当

前森林生态学研究的热点和难点，同时也是回答森林

生态学基础问题和构建基本理论的关键。因此，本

研究以树种多样性影响下的森林死木微生物分解和

碳循环为例，探讨树种多样性对森林碳循环调控的

可能机制，以及提高森林碳汇能力的未来研究方向。 

1   树种多样性对土壤微生物群落组成
和多样性的影响

 

1.1    植物多样性与土壤微生物多样性的关系研究现状

生态系统地上与地下生物多样性之间的联系一

直是生态学研究的热点和难点[13−15]，相关研究结果

对于我们理解生物多样性及其多样性与生态系统功

能之间的关系具有重要的参考价值。土壤微生物多

样性被认为是影响森林生态系统健康稳定的关键参

考指标之一，其代谢能量主要来源于植物有机质，因

此土壤微生物多样性受植物生长的影响较大 [16]。

目前的研究表明，土壤微生物群落组成受到植被

类型的强烈影响，但二者的相关关系仍存在较大争

议[17−18]。例如，Shi等[19]发现中国西部森林植物多样

性与土壤真菌多样性存在负相关的关系，而Ma等[20]

对东部森林样带的研究发现二者之间并无明显的关

系。Yang等[14]发现青藏高原草原植物多样性和群落

组成分别与土壤真菌多样性和群落组成呈现显著的

正相关。与植物和土壤真菌 α 多样性耦合相比，它

们的 β多样性（即不同样品之间的群落组成差异）似

乎更易存在显著的正相关性[21−22]。Prober等[22]在全

 2 北    京    林    业    大    学    学    报 第 46 卷    



球尺度上研究了温带草原植物与土壤多样性的关

系，发现与 α多样性相比，植物 β多样性与土壤微生

物 β多样性之间的相关性更为显著。此外，不同微

生物种类对植物多样性的响应可能存在差异。例

如，在南亚热带混交人工林，随树种丰富度的增加，

土壤真菌 α多样性显著提高，而土壤细菌 α多样性

变化则不明显[23]。目前，尽管针对植物多样性与土

壤微生物多样性关系的研究日益增多，但大多数研

究仍集中在草原生态系统[14,24]。 

1.2    森林生态系统中树种多样性对土壤微生物群落

的影响研究

与草原生态系统相比，森林生态系统具有更复

杂的群落结构、更多样的生境类型和更多的生物资

源。目前关于森林生态系统中树种多样性对土壤微

生物群落影响的研究主要集中在丰富度上[25]，研究

所涉及的样地面积和空间尺度较大，因此受到的不

确定性因素影响也较多。由于树木个体通常较大，

其生长过程中对周围土壤及土壤微生物的影响超过

草本植被。此外，森林中树木根部的真菌菌丝通常

比草本植物的更长，因此树种多样性对土壤生物多

样性的影响可能表现出强烈的树种特性[18,26]。不同

树种主要通过郁闭度、有机质输入和植物蒸腾作用，

引起土壤有机质含量、pH值、水分和温度的变化，

这些变化会影响微生物竞争和环境过滤过程，进而

影响土壤微生物丰度、群落组成和基因功能 [27−28]。

例如，树种特性和多样性组成影响凋落物层的结构

和厚度，从而调节表层土壤夜间保温能力，导致夜间

温度较高的土壤其微生物生物量和活性更高[29]。树

种多样性增加会使土壤所接受到的凋落叶的类型更

加丰富[30]，从而提供更多的生态位，以容纳更多样的

土壤微生物，进而提高土壤微生物的多样性[16]。目

前，树种多样性与土壤微生物多样性关系的研究主

要集中在群落尺度上。然而，实际上群落生态过程

对树种混合的响应是邻近种（距离目标树种最近的

树种）相互作用所引起的小规模变化的结果[31−32]，且

这种结果很大程度上通过相邻树木间同时进行积极

的（如生态位分化或促进）和消极的（如资源竞争）过

程塑造，这表明邻近树种的相互作用对土壤微生物

群落的影响可能比群落尺度上的影响更为显著[31]。

此外，邻近树种多样性可以更具体地区分关键树种

的影响，特别是结合树种特性对土壤微生物的影响，

从邻近尺度推进到群落尺度，有利于对两者间的关

系进行清晰的认识[25]。例如，在我国东部森林中，植

物属性对根际土壤真菌的多样性和群落组成有显著

影响，且这种影响随着植物分类精细度的提高而显

著增强，这表明森林树木与根际土壤真菌的联系可

能比预想的更为紧密[33]。目前，关于邻近树种多样

性与森林生长、生产力和生态系统稳定性的相关关

系等研究方面已取得了重要进展[34−36]，这些成果对

探究土壤微生物多样性形成机制具有重要的参考价

值。然而，由于传统生态取样方法的限制，大多数研

究仍基于样地调查方法，在群落尺度上研究土壤微

生物多样性，很少有研究从邻近树种特性的角度审

视树木对周围土壤微生物群落构建及多样性的影

响，这将限制我们对多样性与生态功能间关系的认识。 

2   树种多样性对死木微生物群落组成
和多样性的影响

 

2.1    死木微生物群落的构建机制

死木是森林生态系统重要的植物残体，其碳储

量占森林植被碳储量的 14%[5]。目前，植物残体分解

的研究主要侧重于凋落叶分解，这导致对死木分解

的研究存在诸多不确定性[37]。微生物是死木最重要

的分解者，因此，研究死木微生物群落的构建机制对

于理解死木分解及森林碳循环至关重要[38−39]。与土

壤微生物类似，死木微生物群落的组成主要受气候

条件、死木的理化性质（如质地、氮磷含量、木质素

与纤维素比等）以及定殖微生物的多样性影响[37,40]。

提高植物多样性通常会改变微气候、凋落物归还量

和理化性质以及土壤微生物多样性[24,41]，这可能会

增加死木真菌菌丝覆盖率，进而影响死木微生物群

落的组成[42]。在以往研究中，关于气候条件和死木

理化性质对死木微生物群落组成的影响已有较多研

究[40]，但土壤微生物对死木微生物定殖的影响却往

往被忽视[11−12]。 

2.2    土壤微生物在死木微生物群落构建中的角色

越来越多的研究表明，土壤微生物群落组成在

死木微生物群落构建过程中扮演着关键的角色[11−12]。

例如，Purahong 等[12]研究发现，在温带森林同一地

点 11个树种的死木在分解初期，其真菌群落组成表

现出强烈的树种特性，即不同树种死木的真菌群落

组成差异很大，但在排除内生真菌和病原菌的影响

后（因为这些微生物在树木死亡后很快消失），树种

属性并不能较好地解释真菌群落组成的变化。因

此，作者猜测，除了树种属性的影响，土壤微生物的

定殖过程可能也是一个重要因素。事实上，Mäkipää
等[11]的研究部分证实了这种猜测。他们发现随着死

木分解阶段的推进，死木与土壤中共有真菌种类逐

渐增多，并趋于一致。这主要是因为在死木分解初

期，其物理化学特征与土壤特性相差较大，从而对土

壤微生物定殖具有“选择”效应。而在分解后期，死木

的属性特征逐渐减弱，并与土壤特性趋于接近，“选
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择”效应相应降低（图 1）。凋落叶分解的“主场效应”
认为，凋落叶通常在自身环境中比在“客场”的环境

中分解更快[43−44]，这个现象也能验证上述观点。由

于森林中的优势树种是土壤有机质的主要来源，其

凋落叶的化学特性影响了土壤微生物群落组成[45]。

通过长期的进化和竞争，微生物可能更倾向于分解

优势树种的凋落叶[28,45−46]。实际上，土壤微生物对其

他微生物群落构建的重要影响，在土壤菌根真菌和

根际微生物等共生和寄生微生物的研究中得到了广

泛证实[47−48]。这些发现都表明了土壤微生物是死木

微生物重要的定殖来源，植物多样性可能通过影响

土壤微生物群落组成调控死木微生物群落的构建过程。 

2.3    优先效应和死木微生物群落组成的调控因素

土壤微生物对死木微生物定殖的影响，可能通

过优先效应（priority effect）来调控死木微生物群落

构建[49]，这一过程受死木的化学特性和外界干扰的

调控[39,50]。Hiscox 等[49]利用微生物培养技术对灭菌

的死木进行微生物接种试验，发现最早定殖在山毛

榉（Fagus sylvatica）死木中的真菌种类对分解初期的

木栖真菌群落构建起着关键的调控作用，这一现象

被作者定义为优先效应。尽管植物内生真菌和病毒

等在木材死亡前就已存在，它们可能会影响土壤微

生物的定殖，但这些微生物主要依赖植物光合产物

所提供的能量。当植物死亡后，这部分微生物很快

消失，因此对分解的贡献较小[12,51]。不同树种的死木

类型和数量存在显著差异，死木的化学特性（如

C/N、木质素含量等）可能会影响微生物定殖的种类

与数量。最终，微生物通过资源竞争和群落演替过

程，使群落组成在不同分解阶段达到动态平衡[44,46]。

例如，Huang 等[48]研究发现，植物三萜类化合物能促

进或抑制某些细菌群落的生长。不同植物三萜化合

物的差异是导致植物根系微生物群落差异的主要原

因，根系微生物群落的构建可能主要受到确定性过

程的影响。Bradford 等[3]发现，在地区气候尺度上，

死木真菌的定殖率对死木分解速率的解释度大于温

度，因此作者质疑传统分解理论，即气候是死木分解

主要影响因素的观点。然而，作者忽视了真菌定殖

率并非是单一的影响因素，它可能是土壤微生物群

落组成、死木特性和气候共同作用的结果[24,41]。目

前，研究微生物群落构建主要基于确定性和随机性

过程的理论。确定性过程认为生物和非生物因素决

定物种的存在或缺失的相对丰度，而随机过程则认

为物种相对丰度的变化是随机的（生态漂移），并非

由环境选择决定[52−53]，且二者可以共同作用于微生

物群落构建（图 1）。此外，真菌和细菌资源利用策略

存在差异，也可能通过资源竞争来影响微生物在死

木的定殖和群落构建[54−55]，同时细菌多样性受外界

环境的影响较真菌的更敏感[56]。树种多样性对土壤
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Colonization
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图 1    死木微生物群落构建的主要过程

Fig. 1    Main process in construction of microbial communities in deadwood
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微生物群落组成有积极作用，它们如何影响微生物

在死木定殖的确定性和随机性？它们对细菌和真菌

的影响有何差异？它们如何通过资源竞争影响群落

组成和多样性？这些问题都有待于进一步解答。 

3   微生物群落组成和多样性对死木分
解的影响

 

3.1    真菌和细菌在死木分解中的作用

真菌是死木的主要分解者，因为木质素是保护

植物纤维素和半纤维素免受微生物降解的屏障，只

有真菌通过分泌氧化还原酶和水解酶才能将其大幅

度降解，同时真菌的菌丝还能为其他微生物定殖提

供通道[37,39,46]。细菌对死木分解也产生重要影响，固

氮菌在分解初期参与固氮，有助于缓解氮限制 [11]。

研究表明，杉木（Cunninghamia lanceolata）树桩分解

中，前期碳损失速率主要由真菌调控，而后期则受细

菌的影响较大。分解前期，高木质素含量和低水分

含量有利于真菌定殖；而后期，木质素含量降低和水

分增加则促进细菌生长 [54]。根据生态位互补假说，

物种丰富度较高的群落中生物所占据的“功能空间”
范围更广，微生物群落多样性通常与分解速率呈显

著正相关[40,57]。另有研究发现，分解速率主要受微生

物群落组成结构和丰度调控，而非微生物多样性。

微生物群落可能存在功能冗余[16,56]。传统分解理论

认为，真菌在死木分解中的重要性大于细菌[37,46]，但

也有研究发现，细菌对分解的影响可能大于真菌，且

细菌的功能冗余程度低于真菌[58]。针对这些相互矛

盾的观点，通过研究树种多样性对死木微生物群落

组成和多样性的影响，有助于深入揭示微生物群落

组成、丰度和活性如何调控死木分解速率。 

3.2    微生物代谢效率与死木分解速率的关系

尽管微生物分解调控机制的研究逐渐增多，但

这些研究主要集中在分析群落组成和丰度对分解速

率的影响[59−60]，而对于微生物的代谢效率及其应对

气候变化稳定性的机理研究相对较少。为了更好地

理解微生物群落对分解过程（如养分获取和碳分配）

的影响，人们越来越多地关注微生物的代谢效率（以

微生物呼吸熵表示，即呼吸量与生物量的比值），这

有助于研究死木分解过程中有机碳的最终流向（大

气或土壤）[61−62]。通常情况下，微生物多样性越高，

微生物之间的关系网络越复杂，群落的功能多样性

也较高。在养分资源有限的情况下，微生物能够充

分分解并利用资源，从而加快分解速率[56,63]。同时，

在高多样性的微生物群落中，微生物会利用更多资

源并转化为生物量，其代谢效率通常比微生物群落

多样性低时更高[57,61]。由于微生物可能存在功能冗

余，分析不同微生物群落的结构组成，可能是更准确

研究代谢效率调控机制的方法[16]。例如，在相同的

环境条件下，细菌和真菌群落组成对分解速率的影

响在功能上并不冗余[64−65]。此外，不同微生物群落

的生态功能对气候变化的响应可能存在差异。例

如，在全球气候梯度下，微生物物种多样性和功能多

样性均呈现非线性的趋势，细菌和真菌的功能多样

性则呈现相反的变化趋势[27]。然而，目前尚不清楚

微生物群落与环境交互效应对微生物分解功能的影

响[60]。最近的证据表明，这种交互效应很可能发生。

例如，微生物群落与温度的相互作用会影响凋落叶

的分解速率[58]。水分变化也会对微生物分解过程产

生显著影响。Hu 等[66]发现，死木的化学特性与干旱

之间的交互效应会影响微生物呼吸的水分敏感性，

其中被子植物的水分敏感性大于裸子植物，这表明

干旱对两类树种死木分解的影响可能并不相同。目

前还不清楚微生物群落组成和多样性如何调控死木

分解代谢效率及其在气候变化情景下的稳定性，这

将不利于分析未来气候变化对死木分解过程中碳排

放和土壤养分归还的影响。 

3.3    微生物分解模型与死木分解预测

微生物群落组成无疑是调控分解过程的重要影

响因子，但相关的机理研究还不够系统，尤其缺乏足

够的理论指导，这导致分解模型中很难模拟微生物

分解过程[67]。目前，陆地生态系统模型中对土壤微

生物分解过程进行了初步探索，例如探讨微生物群

落的大小和组成对分解的影响，以及基质和环境如

何调节微生物生物量和活性，从而影响土壤有机碳[68]。

Johnston等[55]利用生态代谢分解理论，结合野外实

验结果发现，模型中考虑真菌和细菌群落的组成可

以显著减少土壤呼吸预测的偏差。然而，死木分解

模型中很少考虑微生物的调控机理。如果仅根据土

壤呼吸的理论进行简单推理，可能会产生较大误差，

因为死木与土壤有机质的理化性质存在明显的差

异。此外，土壤有机质具有物质输入和输出的两个

途径，而死木分解过程中主要是物质净输出的过

程。生态代谢理论基于所有生命体（包括微生物群

落）的共同特征，从物理学和化学计量的基本原理中

推导代谢速率，这一理论在生态系统能量和物质通

量、物种多样性等研究中发挥了重要作用[69−70]。同

时，代谢理论在分解和碳循环研究也有重要的参考

价值[71]。Hu 等[72]根据生态代谢理论，将死木的植物

特性及气候特征纳入分解模型，有利于提高模型对

全球死木分解的解释度。生态代谢理论在研究死木

微生物代谢对升温、干旱和氮磷沉降等气候变化响

应机理方面具有重要意义[36,70−71]。因此，未来应加强
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将死木分解的微生物驱动机制纳入分解模型，这对

于计算和预测气候变化情景下树种多样性对森林碳

循环的影响具有重要意义。 

4   我国森林树种结构调整对死木储量、
分解和碳循环的可能影响

 

4.1    我国森林树种组成现状

目前我国森林总面积达 2.31亿 hm2，其中天

然林占据主体地位，面积约为 1.51亿 hm2。此外，

人工林也是我国森林的重要组成部分，其面积达

7 954.3万 hm2，居世界第一，约占我国森林总面积

的 40%（据中国森林资源报告（2014—2018年），2019
年数据）。我国天然林主要是次生林，林龄较年轻，

多数在 100年以内，并处于不断演替和发展过程

中。这不仅会增加树种多样性，还可能导致一些树

木因演替竞争而死亡，增加天然林死木储量[73]。值

得注意的是，我国现阶段执行严格的天然林保护计

划，预计未来我国天然林的树种组成、林分结构和多

样性将向好的方向发展。同时，由于自然死亡的树

木无法被移除，林中的死木储量可能会显著增加[74]。

我国人工林分布相对比较集中，亚热带地区是

我国人工林最重要的分布区域。现阶段树种结构单

一的问题比较突出。例如，福建省的森林覆盖率位列

全国第一，其中人工林占据了森林面积的一半以上，但

90% 以上为纯林，杉木和马尾松（Pinus massoniana）
等针叶纯林占比达到 53%（根据中国森林资源报告

（2014—2018年），2019年数据）。人工林树种单一

引发了许多生态问题，并难以满足社会对材种多样

化的需求，这不利于人工林生态系统可持续经营和

高质量发展 [75]。以种植面积最大的杉木人工林为

例，由于杉木人工林的植物有机质输入量低且品质

差（C/N较高），导致每个轮伐期内土壤有机质损失

达 34 t/hm2，土壤微生物多样性降低，土壤肥力退化

严重[76]，进而导致人工林生产力不断下降[77]。同时，

由于人工林生态系统稳定性较差，更容易遭受气候

变化的严重影响[78]。鉴于此，在国家和地方各级政

府的鼓励和支持下，林业部门正在积极调整人工林

树种结构，包括在人工林采伐后增加阔叶树种和混

交造林面积，以及间伐针叶纯林套种阔叶树种等措

施，以提高人工林树种多样性。 

4.2    树种多样性对死木分解的影响及其生态意义

树种多样性的增加可能会影响死木微生物群落

组成，并提高微生物多样性及其分解速率（图 2），这
对森林生态系统碳循环和土壤肥力具有重要意义。

天然林保存时间越长，有助于增加树种多样性和死

木的碳储量。有研究表明，在温带森林中，保存了

120年的天然林中死木储量是保存 70年的天然林

的 1.25倍[79]。人工林树种结构的调整会产生大量采

伐剩余物（约 30 t/hm2），其中死木组织占主要部分。

例如，在亚热带杉木纯林采伐后，仅树桩的储量就高

达 21.0 t/hm2（前期调查数据），这可占杉木成熟林生

物量的 15.5%[80]。死木分解是森林生态系统中元素

循环的基本生物地球化学过程，它影响森林碳排放、

土壤有机质归还和植物生产力[40]。提高树种多样性

可能会对采伐剩余物分解过程产生重要影响 [42,81]。

研究表明，增加树种多样性对提高亚热带森林生产
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图 2    人工林树种结构调整对森林死木分解的潜在影响

Fig. 2    Potential impact of plantation tree species structure adjustment on decomposition of forest deadwood
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力具有积极作用[34,82]，同时也会增加死木生产量和

类型，提高土壤有机质归还量和微生物多样性。例

如，亚热带针阔混交林的死木生产量和类型明显高

于杉木纯林[83]。此外，增加树种多样性（Shannon指
数由 0增至 4.3）有利于提高凋落物的质量（如 C/N
降低）[30]，这将有利于改善土壤食物网，增加土壤微

生物多样性[78]、生物量和酶活性[15,76]，并通过定殖过

程影响死木的微生物群落组成、多样性和功能。虽

然微生物一直被认为是植物残体的主要分解者，但

土壤微生物在死木的定殖过程中经常被忽视[12]。特

别是以往关于植物残体分解的研究主要侧重凋落

叶，而死木的储量巨大，其微生物分解过程中排放的

碳约占死木总有机碳的 80% ~ 90%[84]，占森林总排

放量的 7% ~ 14%[38]，而这将对森林土壤肥力和碳循

环研究产生很大的不确定性[85]。因此，鉴于天然林保

护和人工林树种结构调整将影响树种多样性和死木

储量，迫切需要开展树种多样性对死木分解的研究，

揭示其微生物驱动机制，为我国森林树种结构调整

和林分改造、生态效应提升和碳汇管理提供理论支撑。
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