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中文摘要 

 

    本研究調查與比較台灣中、高海拔不同林相與草原的土壤微生物

相，檢視兩種強度疏伐對柳杉與紅檜林微生物菌數、群聚與功能之擾

動後的立即影響，並探討環境因子與微生物變化之關係。林相比較結

果顯示有些季節，不同林相間菌數有顯著差異；柳杉林通常具有較高

土壤菌數，且菌數的季節變化小。柳杉林環境條件變化小，因此微生

物族群穩定，受季節影響小；塔塔加四種林相，草原、鐵杉、雲杉與

二葉松土壤菌數的季節變化相似，春冬菌數高於夏秋。夏秋森林土壤

菌數低，可能與夏季大雨降雨不均，高溫易導致土壤乾旱，較不利微

生物生長有關。以變性梯度膠體電泳分析土壤細菌群聚結構，其差異

在林相間顯著，且受林相所處地理位置的影響。比較柳杉與紅檜林的

群落層級生理譜，顯示微生物功能多樣性有顯著差異。林相間微生物

群聚與功能的差異，可能由於不同植物提供的有機物與根分泌物，影

響與篩選微生物族群所致。柳杉人工林疏伐後半年內細菌與真菌菌數

顯著增加，纖維素分解菌菌數在疏伐後第一年內增加但不顯著，放線

菌、固氮菌與溶磷菌菌數則不受疏伐影響。複迴歸分析結果顯示細

菌、真菌與纖維素分解菌菌數大都與有機質含量、土壤磷含量有顯著

正相關。疏伐後短期內菌數的增加，可能因為疏伐產生大量枝葉與根

系成為營養豐富的基質供微生物生長。柳杉林土壤細菌群聚結構受疏

伐影響顯著，與疏伐後所遺留的枝葉提供的地表營養，使富養性

(copiotroph)的細菌族群增加有關；柳杉林疏伐樣區經過一年半後，群

聚結構在處理間不再有差異，是因為疏伐大量增加的養分耗盡，富養

性細菌族群優勢降低，回復以原生寡養性(oligotrophic)細菌為主的群

聚。而在疏伐四年後的紅檜人工林，疏伐對於細菌群聚結構的影響同
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樣顯著。功能多樣性受到疏伐影響顯著，無論在柳杉林或紅檜林其疏

伐處理的群落層級生理譜皆與控制組差異顯著。土壤微生物群落層級

生理譜的測試中，柳杉林疏伐處理的土壤樣本對 Tween 40、果醣、棉

子醣、核醣醇的利用能力顯著增加，大都與有機質含量有顯著正相

關，與土壤含水率、無機氮含量有顯著負相關。細菌群聚結構與微生

物功能可能受到疏伐後土壤有機物含量發生改變，植被演替狀況以及

森林環境因子的改變有關。本研究獲得以下主要結論：一、不同的林

相有不同的土壤微生物群聚與功能；二、森林土壤微生物族群與細菌

群聚結構有季節性變化；三、疏伐後短期內土壤菌數增加；四、疏伐

顯著影響土壤細菌群聚結構與微生物功能多樣性；五、疏伐後提高的

土壤菌數與改變的優勢細菌群聚結構可回復；六、土壤細菌群聚結構

受疏伐的影響時間較菌數增加為長。  
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Abstract 
 

           This study surveyed and compared the soil microbiota among stands 

and grassland of mid- or high-elevation ecosystem in Taiwan.  The 

immediate effect of two level thinning intensities on microbial population, 

community composition and function was examined in a Cryptomeria 

japonica and a Chamaecyparis formosensis forests.  The relationships 

between soil microorganisms and environmental factors are also 

discussed.  Result suggested that the counts of microbial population 

were significantly different among stand types in some seasons.  C. 

japonica usually had high counts and low seasonal variation in population.  

This might be due to the forest that environmental conditions of C. 

japonica forest were uniform, thus the microbial population in the forest 

was relatively stable. Therefore, seasonal effects on the population were 

minor.  Microbial populations of grassland, and forests of spruce, 

hemlock and Taiwan red pine of Tatachia had similar seasonal dynamics.  

Soil counts were higher in winter and spring than in summer and fall.  

Lower counts of microbial population in summer and fall might be due to 

the uneven distribution of precipitation in summer and drought soil 

caused by higher temperature in summer.  The situation is not suitable 

for microbial growth.  Denaturing gradient gel electrophoresis was used 

to analyze community composition of soil bacteria.  Stand types showed 

different soil bacterial community structure significantly.  Community 

composition was related with geographic region significantly as well.  

Community level physiological profiles were significantly different 

between C. japonica and C. formosensis forests, indicating that function 

diversity of soil microorganisms was affected by stand types.  The 

difference of community composition and microbial function among 

stands might be caused by the composition of organic matter and root 
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exudates of different plant species which has selective influence on soil 

microbial population. Thinning of C. japonica forest significantly 

increased its soil bacterial and fungal populations during the first 6 

months after thinning and slightly increased its soil cellulolytic microbes 

during the first year, but not populations of actinomycetes, nitrogen fixing 

microbes and phosphate-solubilizing microbes.  Multiple regression 

suggested that population of bacteria, fungi and cellulolytic microbes 

mostly positively correlated with organic matter content and phosphorus 

content.  Microbial population increased in a short term, because 

thinning provided large amount of fresh leaves and roots as rich 

substrates initially for the growth of soil microbes.  The community 

composition of soil bacteria was significantly different among treatments 

in the C. japonica research site.  This might be due to the possibility that 

increased soil nutrient content caused by litter produced by thinning 

increased the population of copiotroph bacteria.  The difference, 

however, was not significant after 18 months.  Because the nutrient 

increased by thinning was exhausted, population of copiotroph bacteria 

decreased.  The major member of the microbial community, therefore, 

was replaced by oligotrophic bacteria which were endemic bacteria 

species of the soil.  In C. formosensis forest, the community composition 

of soil bacteria was significantly different between thinning treatments at 

the 4th year after thinning.  Forest thinning significantly affected soil 

microbial functional diversity.  Community level physiological profiles 

were significantly different between control and thinning treatments in 

both C. japonica and C. formosensis forests.  The utilization abilities of 

Tween 40, fructose, raffinose and adonitol by soil microorganisms of C. 

japonica forest were significantly increased in thinning treatments, and 

mostly were positively correlated with soil organic matter content and 

negatively correlated with soil water and inorganic nitrogen content.  
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The community structures of soil bacteria and microbial function in forest 

were influenced by the organic matter content, plant succession and 

environmental factors.  The main conclusions of this study are 1) 

different stand types sustained various microbial community and 

community level physiological profiles; 2) seasonal changes were found 

in microbial population and community composition of soil bacteria; 3) 

microbial population increased in six months after thinning; 4) thinning 

significantly affected community composition and functional diversity of 

soil microorganisms; 5) The increased soil counts and changes in 

community composition of dominant bacteria were both reversible; 6) 

The period of the thinning effect on community composition of soil 

bacteria was relatively longer than that on the counts increased by 

thinning.
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前    言 

 

一、土壤微生物對於森林生態系之重要性 

森林生態系具有多種棲地供生物棲息，且棲地異質性高，有助於

孕育與保育生物多樣性，是陸域中最重要的生產者生態系(Secretariat 

of the Convention on Biological Diversity, 2001)。同時，森林有調節氣

候、蘊含水資源及生產木材資源等重要功能(Secretariat of the 

Convention on Biological Diversity, 2001)。土壤微生物在森林生態系中

擔任元素循環以及重要分解者的角色(Tate, 1995)，透過調節有機物的

分解以及植物的營養吸收，影響森林生態系的營養循環(Nannipieri et 

al., 2003)。 

 土壤是目前所知生物多樣性最高的棲地，其中以微生物的多樣性

最為龐大且難以估計 (Torsvik and Øvreås, 2002)，一克土壤中就有數

千種細菌(Roesch et al., 2007)，其中，森林土壤較其他棲地有較高的

細菌多樣性(Torsvik et al., 1996)。 

各類土壤微生物，具有各種生態功能，依照其分類地位或在生態

過程中行使的功能，分為微生物分類群與功能群。微生物分類群包括

細菌、真菌與放線菌。土壤細菌、真菌是主要分解者，約佔 80-90%

的土壤生物活性與呼吸量 (Chapin et al., 2002)。土棲放線菌不但參與

各類生化反應，也產生多種抗生素，影響土壤微生物群聚結構組成

(Alexander, 1977)。 

微生物功能群包括纖維素分解菌、溶磷菌與固氮菌。纖維素分解

菌將纖維素分解成還原糖，與碳元素的礦化作用關係密切(林，

1993)。溶磷菌將土壤中無法溶解的磷化合物，以磷酸根的形式釋出，

與土壤肥力有關(林，1993)。固氮菌將空氣中的氮轉換成銨，提供生
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態系統重要氮源(Tate, 1995；Vadakattu and Paterson, 2006)，由於氮源

常是植物生長的限制因子，土壤中的固氮菌具有調控植物生產力的作

用(Chapin, 1980)。菌根菌也是森林生態系中重要的土壤微生物功能

群，菌根菌一方面能從宿主獲得光合作用養分，一方面幫助植物從土

壤中吸收更多的必需養分，例如：胺基酸以及磷、銅、鐵與鋅等無機

鹽類，促進植物正常生長(van der Heijden et al., 2008)。 

有些土壤微生物對於森林林木生長有益，有些則是 森林樹木的

病原菌，如: 腐黴菌(Pythium sp.)是土壤傳播性病原菌感染黑櫻桃木 

(Prunus serotina, black cherry)，黑櫻桃木種子受母樹周圍土壤腐黴菌

的感染，幼苗難以生存，必須離母樹一段距離才有機會形成健康幼

苗，由於傳播受到土棲病原菌的限制，因此影響森林更新與演替情形

(Packer and Clay, 2000；van der Putten, 2000 )。有研究認為樹木病原

菌是造成溫帶森林樹種多樣性的原因之一(van der Putten, 2000)。 

土壤微生物的群聚結構影響生態系功能。哥斯大黎加的熱帶低地

研究指出，土壤中腐植質分解速率和微生物群聚結構有高度相關性

(Carney and Matson, 2005)。土壤中有機質的分解由多種微生物共同參

與，不同微生物在分解作用中扮演不同角色，分解能力也不同，因此

微生物群聚組成影響有機質分解速率 (Carney and Matson, 2005)。土

壤中好氧異營的微生物群落透過降解有機物，獲得能量以及碳源，藉

此提高其生物量，調節森林生態系的營養循環，這對於生態過程以及

生態系碳元素的平衡相當重要(Waldrop et al., 2000)。 

熱帶森林的研究指出， Cellobiohydrolase、Phenol oxidase、

Peroxidase與 Phosphatase活性分別和二十幾種磷脂脂肪酸含量有顯

著相關性，土壤酵素活性與微生物群聚結構關係密切(Waldrop et al., 

2000)，微生物群聚結構與土壤酵素活性間的相關性，顯示微生物群
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聚結構影響土壤生態系的元素循環。 

土壤微生物與植物間有複雜的交互關係，在森林生態系中扮演重

要的角色，微生物多樣性高但大部分無法培養，為了解土壤微生物多

樣性，因此，傳統的培養方法外，應用許多微生物遺傳與生理研究方

法(Kirk et al., 2004)。 

 

二、土壤微生物分析方法回顧 

土壤微生物的群聚調查的傳統實驗方法是平板計數法(plate 

count)，將土壤樣本或土壤稀釋液塗抹在平板培養基上，培養其中的

微生物，待形成菌落後，可以計數樣本中的菌量。直到現在，平板計

數法仍廣泛應用在測定環境樣本中具有活性的細胞數目(Barbhuiya et 

al., 2004；Shen et al., 2008)。因為土壤中細菌的數量龐大且種類眾多，

其營養需求各異，因此平板計數法計數的是在該培養基上能夠生長的

菌種，及觀察培養出的優勢菌相。但是以平板計數法培養出的菌落，

可以染色鏡檢，依照菌落與細胞形態分辨出形態種(morphospecies)，

或者進行純化，得到純培養菌株，進行進一步的生理、生化測試或核

酸分析、比對，以鑑定菌種。 

土壤微生物相的分析可以應用分子生物技術，屬於不仰賴培養

(cultural independent)的分析方法，不受培養限制。 

基因選殖與定序方法，多利用廣效性引子增幅土壤樣本中所有細

菌的 16S rRNA 基因，再使用基因轉殖方法獲得含有單一序列之

clone，經定序後獲得核酸序列(Anderson and Cairney, 2004；Cho et al., 

2008)，建立土壤細菌的基因庫，進行樣本間細菌的分類群比較。此

方法經比對，可鑑定出部分細菌菌種，了解該棲地之菌種組成與特性

(Lipson and Schmidt, 2004；Cho et al., 2008；Tsai et al., 2009)。 
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變性梯度膠體電泳藉由菌種間DNA序列的組成差異，以化學變性

梯度造成不同DNA分子在電泳過程產生變性，DNA分子由於序列組

成不同，DNA不同位置的變性難易與變性先後順序也不同，產生結

構上的差異，導致核酸電泳泳動速率的不同，在電泳膠體上將不同

DNA分開，以獲得核酸指紋圖譜，分析土壤微生物的菌相(Anderson 

and Cairney, 2004)。理論上，兩條DNA間只要有1個鹼基的差異，就

能造成電泳速率差異，在電泳膠體上分辨出來，具有極高偵測敏感度

(Myers et al., 1985)，並具有快速分析大量樣本的優點(O’Callaghan et 

al., 2006)。以變性梯度膠體電泳分析土壤細菌遺傳多樣性，最常選用

16S rRNA基因。研究指出以變性梯度膠體電泳分析不同目標片段，

圖譜的解析度與多樣性不同，有可能影響研究結論(Li et al., 2009)。

過去文獻比較16S rRNA基因不同區域的變性梯度膠體電泳圖譜，結

果指出，V3-V5區域的變性梯度膠體電泳指紋圖譜比起其他區域，其

多樣性高(Yu and Morrison, 2004；Li et al., 2009)並有較好的解析度(Li 

et al., 2009)，故本研究選擇V3-V5區域分析土壤細菌群聚之遺傳多樣

性。 

由限制性片段長度多型性(restriction fragment length 

polymorphism, RFLP)發展出端點限制性片段長度多型性(terminal 

restriction fragment length polymorphism, T-RFLP)，常應用於土壤微生

物相分析。土壤中微生物的核酸經螢光標定的引子進行 PCR增幅後，

利用內切酶切割片段，再以核酸定序儀分析，獲得片段長度多型性以

及相對豐度(Enwall and Hallin, 2009)。限制性片段長度多型性的優點

是能自動化分析大量樣本，再現性高，但限制酶的選擇會影響分析結

果(Kirk et al., 2004)。 

磷脂脂肪酸 (phosphorus lipid fatty acids, PLFAs) 分析法是目前
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常研究土壤微生物的方法之一。磷脂脂肪酸是構成細胞膜的主要成

分，不同類群的微生物透過不同的生化途徑，產生不同種類的磷脂脂

肪酸，有些磷脂脂肪酸只出現特定類群的微生物中，在其他類群的微

生物很少出現，細菌、真菌與放線菌各有其代表的磷脂脂肪酸種類(顏

等，2006；Drenovsky et al., 2004)。這類化合物在生物死亡後馬上被

分解，因此能做為微生物生質量指標，獲得土壤微生物的結構多樣性 

(顏等，2006；Drenovsky et al., 2004；Kirk et al., 2004)。 

群落層級生理譜(community-level physiological profile)是微生物

群聚的整體生理表現，目前已有商品化 Biolog Microplate套組，可提

供數十種碳源(GN、GN2有 95種; EcoPlates有 31種)供測試，快速且

方便獲得群落層級生理譜。Biolog Microplate以 tetrazolium做為碳源

利用的指示劑，當碳源被利用時，tetrazolium被還原，表現呈色反應。

操作方法簡單，將樣本稀釋後，定量加入Microplate中，進行培養，

以儀器讀取Microplate上各碳源試驗孔的吸光值，獲得群落層級生理

譜，其吸光值高低反映碳源利用反應強弱。碳源是土壤中微生物生長

的限制因子，有研究指出在生態上，碳源利用的功能多樣性，比微生

物的物種多樣性更重要(Grayston et al., 1998；Malosso et al., 2005)。群

落層級生理譜不僅反映微生物的群聚結構，也能獲得功能多樣性的資

訊。這個方法曾被用來研究植物殘體(Malosso et al., 2005)與森林疏伐

(Cookson et al., 2008)對微生物群聚結構的影響。 

在統計方法上，過去獲得微生物生質量或是菌數(Cho et al., 

2008；Grayston and Rennenberg, 2006)等單變量數據時，常態分佈數

據可利用變異數分析(analysis of variance)，非常態分布的數據則利用

克–瓦二氏單因子等級變異數分析(Kruskal-Wallis rank sum test)。隨著

微生物分析方法的演進，常獲得單一樣本有多個變數的資料組型式，
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單變量分析無法處理；有時候為了比較多樣性的高低，將數據換算成

各種指數，再以單變量分析方法分析。換算指數的方式雖然利於數據

詮釋，但是轉型後數據喪失許多資訊(Clark and Warwick, 2001)。多變

量分析方法，例如主成分分析(principal component analysis, PCA)或是

多元尺度(multidimensional scaling, MDS)，可將多變數資料組，以 2D

或 3D圖示表現樣本間多變數數值的相似程度。更甚者還能利用相似

度分析(analysis of similarity, ANOSIM)檢定以 Bray-Curtis距離建構的

MDS圖形(Clark and Warwick, 2001)。 

 

三、植被對土壤微生物之影響 

植物不僅是森林生態系重要的生產者，當生態系面臨環境變遷，

同時具有維持森林生態系穩定的功能(Suding et al., 2008)。前人研究

指出，植群多樣性與其生物量有正相關的趨勢，這種關係主要由植物

功能群貢獻，例如豆科與 C4植物，但罕見物種對於生物量的貢獻也

可被偵測到(Tilman et al., 2001)。植群多樣性與群聚間的物種相似度

變化，造成生態過程的波動並影響其穩定度，尤其在植物物種多樣性

低的生態系中，其效應更明顯(Carney and Matson, 2005；Hooper and 

Vitousek, 1997)。 

地表植被產生的植物殘體以及腐植質，提供微生物生長的養分以

及適宜棲地。但不同植物物種間，其植物殘體的化學成分組成有所差

異(Quideau et al., 2001)。除了在植物殘體成分上的差異外，各種植物

的根部釋出不同化學物質，用來防禦有害生物或是攻擊其他生物以取

得更多資源(Bais et al., 2006)，大約 20%的光合作用產物投資在這些

物質上(Haichar et al., 2008)。這類根分泌物(root exudates)可提供土壤

微生物生長，以建立植物與微生物間的交互關係；微生物可以提供植
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物更多的礦物營養、分解植物毒性物質(phytotoxic compound)、抑制

土傳病原菌病害，有益植物生長(Haichar et al., 2008；Bais et al., 

2006)。根分泌物直接釋出在根周圍土壤，因此過去認為植被種類對

於土壤微生物的影響局限在根圈土壤，但證據指出非根圈土壤(bulk 

soil)的微生物群聚結構也受到植被種類的影響(Kourtev et al., 2002)，

且植被對於土壤生態系的效應至少可維持數年之久(Tilman et al., 

2001)。 

某些植物類群是微生物的專一性宿主，微生物可與其根部形成共

生關係，例如根瘤菌(rhizobia)感染豆科植物根部形成根瘤，外生菌根

菌與針葉樹根尖形成菌根，幫助植物吸收、獲得微量元素。 

由於不同植物物種地上部殘體與地下部根分泌物成分的差異

(Kourtev et al., 2003)，以及微生物與植物宿主間專一的共生關係，因

此地表植被相可能影響土壤微生物的多樣性(Ferreira et al., 2000)、群

落組成(Han et al., 2007；Kourtev et al., 2002)與功能(Kourtev et al., 

2002)。 

目前為止，豆科植物對於微生物的影響被研究的最為透徹，種植

豆科植物的農田，其土壤氮源受到共生根瘤菌的影響而顯著增加，提

高土壤肥沃度(Tortora et al., 2007)。輪作大豆的農田土壤有較高的緩

生根瘤菌(bradyrhizobia)遺傳多樣性與菌數(Ferreira et al., 2000)。Han 

等人(2007)在大豆田土壤中測量到較高的細菌、真菌、放線菌以及固

氮菌的族群量，作者推論是由於豆科植物提高土壤有機質品質並降低

土壤碳氮比所致。  

植被不但影響土壤菌數，植被種類也影響微生物的群聚結構與功

能。磷脂脂肪酸( phospholipid fatty acid, PLFA)與 Biolog的群落層級

生理譜顯示大豆田、玉米田與葦葉羊茅 (Festuca arundinacea)草皮、
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中國薔薇 (Rosa Chinensis)灌叢的土壤微生物群聚結構有所差異(Han 

et al., 2007)。外來種植物的拓殖對於土壤微生物也會產生影響，在

Kourtev 等人 (2002)研究外來種植物日本小檗(Berberis thunbergii)與

Japanese stilt grass (Microstegium vimineum)對土壤微生物之影響，結

果指出外來種與當地原生植物越橘屬(Vaccinium sp.)土壤微生物的磷

脂脂肪酸組成、土壤酵素活性以及群落層級生理譜，均有顯著差異。

Nüsslein 與 Tiedje (1999)利用核酸 GC分餾法與基因選殖的方法，分

析熱帶土壤中的細菌群落，發現森林土壤與草原土壤間的細菌菌相有

所差異。外生菌根菌的群聚組成也與其共生的樹種有關，紙皮樺林

(paper birch, Betula papyrifera)、顫楊林(trembling aspen, Populus 

tremuloides)與香脂冷杉(balsam fir, Abies balsamea)、北美香柏(white 

cedar, Thuja occidentails)針葉混生林的外生菌根菌群聚組成有所差

異，乳菇屬(Lactarius sp.)較常在樺木林中發現，Piloderma屬則偏好

在針葉林中分佈(DeBellis et al., 2006)。Artz 等人 (2007)發現在伐木

後泥炭地在的不同植被演替階段，土壤真菌的群聚組成有所不同，作

者認為真菌群聚可做為伐木後泥炭地回復的指標。但也有研究指出，

植物種類不影響以 PLFA總量代表的微生物生質量以及氮礦化作用

(Zak et al., 2003)。由上述的文獻得知，過去研究多著重草本植物種類

對於土壤微生物的影響或是在農田生態系進行的研究。 

植群多樣性的高低影響土壤微生物的群聚結構、生質量與生態過

程。熱帶森林的研究顯示植物多樣性顯著影響土壤微生物的群聚結構

與碳源利用，腐植質降解速率與微生物生質量隨植物多樣性提高而上

升 (Carney and Matson, 2005)。在不同植物豐度草原進行的研究也發

現微生物生質量隨植物多樣性提高而遞增，此外，土壤呼吸量、真菌

豐多度以及氮礦化作用的速率與植物多樣性有正相關(Zak et al., 
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2003)。不同演替階段的亞熱帶森林的研究也指出，土壤細菌的碳源

利用多樣性與植群多樣性有正相關(He et al., 2008)。草原研究的作者

認為微生物生質量、土壤呼吸量及氮礦化作用速率與植物多樣性間的

遞增關係，與植物多樣性增加，伴隨植物生產量提高有關 (Zak et al., 

2003)。但 Johnson等人 (2003)則認為植物功能群的效應比起植物多

樣性的高低更為重要，在這篇研究中，只種植羊矛(Festuca ovina)的

土壤與種植 12種草本植物的土壤，前者有較高的微生物生質量以及

相近的土壤呼吸量。 

 

四、台灣林相種類與紅檜、柳杉林人工林栽種歷史 

森林具有調節氣候、水土保持、防災等重要功能，也提供豐富的

庇護所供各種生物棲息。台灣的森林資源相當豐富，全島林地面積達

210萬公頃，其中天然林面積 150萬公頃，佔台灣林地 72.7%。國有

林地中，天然針葉林林相以松樹、鐵杉、檜木與雲杉為主。人工林面

積共 42萬公頃，以針葉林較多，佔人工林面積約 51%，國有林地的

人工針葉林以檜木、柳杉、台灣杉及松類人工林為主(2005年森林資

源調查資料，林務局網站: http://www.forest.gov.tw)。 

紅檜(Chamaecyparis formosensis)是台灣特有樹種，與台灣扁柏合

稱檜木林，是台灣溫帶林中蓄積量多且價值最高的樹種，佔台灣針葉

樹材蓄積量第二位(劉等人，1982)，面積24,800公頃。台灣林業自開

發以來，以紅檜與台灣扁柏做為主要伐木樹種。日據時代，多以栽種

柳杉取代這兩種生長緩慢的樹種，近年來，由於柳杉造林成效不彰，

紅檜人工林生長頗為快速，在29年生時，總生長量雖略小於柳杉，但

此時紅檜正處於生長旺盛時期，而柳杉則已達到最大平均材積生長之

成熟期，因此推廣紅檜做為造林樹種(劉等，1979)。常見紅檜純林，
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或與闊葉樹、扁柏或鐵杉形成混合林。 

柳杉(Cryptomerica japonica)是台灣重要的造林樹種之一，其引進

歷史可追朔到日據時期。由日本土倉株式會社公司（伐木業者）於

1891年，自日本引進柳杉，在烏來、龜山一帶種植，但當時栽植失

敗。其後成立了日本東京帝國大學台灣演習林，主任西川末三於 1901

年引進”吉野柳杉”，種植於山谷地形、高濕度與氣候相當接近原產地

的溪頭森林遊樂區中。經過十年的栽種之後，日本東京大學教授吉野

正男進行調查，結果發現其生長的高度、直徑比日本原產地高出二倍

以上，這個成功的經驗，促使台灣演習林、阿里山等地陸續種植柳杉。

1909年西川末三引進吉野柳杉來台播種，兩年後正式在台栽植。過

去廣泛種植於台灣中海拔地區，現幾乎遍佈全島(王，1963)。 

柳杉人工林在種植初期生長快速，但林木栽植二十年後，林冠開

始閉鬱，森林進入生長衰退期。柳杉人工林目前是台灣栽種面積最大

的人工針葉林林相，面積達三萬五千公頃，佔人工針葉林面積的 23% 

(羅，1985)。此外，柳杉木材的收獲價值無法與進口木材競爭，因此

為了要兼顧經濟效益和環境保育，藉由疏伐作業收獲部分木材，以有

助於森林的自然更新，增加森林棲地的異質性，達到經營與保育的目

的。適當的疏伐也有助於撫育未成熟的各齡級林木，以及減少森林病

蟲害的發生(Anderson and Holland, 1982)。 

 

五、森林疏伐對於生態系統的影響 

森林疏伐在林業上是重要的經營管理方法。當森林成熟、閉鬱過

程中，林木間競爭土壤水分、光照以及養份過於劇烈，減緩樹木生長、

降低生長量(Anderson and Holland, 1982)。在人工林中，林木間的競

爭更加嚴重。因此透過疏伐調節樹木的生長空間分布(Anderson and 
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Holland, 1982)，打開林冠，增加到達森林底層的水分與光照，減少林

木間競爭，增進樹木生長速率(Grant et al., 2007)，促進森林的更新與

演替。 

在澳洲西部地區，過去經歷鐵、鋁礦開採歷史，建立在採礦地點

的紅桉樹森林(Eucalyptus marginata)，通常具有高密度的林木以及許

多小苗，或是種植生長速度快的植被(Gardner, 2001)。但這些重新建

立的森林其樹木密度高於鄰近的森林(Grant and Koch, 1997；Grant 

and Loneragan, 1999)，林下植被的生長受到抑制、樹木生長遲緩以及

增加水分的使用。需要藉由疏伐，增加樹木產量及減少整體葉面積，

以增加集水區的水量(Grant, 2003)。在印度的思茅松(Pinus kesiya)森林

中，經疏伐後的區域主要由陽性單子葉植物入駐，因這類植物較能耐

受因疏伐所提高的土壤溫度與光照度(Arunachalam et al., 1996)。 

森林疏伐對於土壤有機質轉換與營養收支平衡有重大影響

(Morris and Boerner 1998；Thibodeau et al., 2000)。伐木減少森林生產

量，降低碳元素在森林生態系統中的進入量；土壤呼吸量的提升，增

加了碳元素的流失(Chatterjee et al., 2008；Janzen, 2006)。但隨著年輕

的樹木生長，森林的生長量也隨著時間逐漸回復(Chatterjee et al., 

2008)。疏伐造成生態系中有機質的動態變化，對於土壤環境產生影

響，可能改變土壤微生物的群聚結構和土壤生化過程。疏伐造成地表

生物量到土壤表面的營養轉移(Girisha et al., 2003)，來自疏伐的新鮮

綠葉具有豐富的營養，比起落葉更容易被分解(Girisha et al., 2003；

O’Connell, 1997)。相反地，因疏伐而遺留的木材比起以葉片為主的腐

植質更難分解，養分也較少，具較有高碳氮比 (O’Connell, 1997)。因

此疏伐區域土壤中有機質數量，與未疏伐區域可能有很大的差異。 

疏伐提高了森林的氣溫、光照度(Barbhuiya et al., 2004, 2008)以及
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氮礦化速率(Zhuang et al., 2005)，改變土壤性質以及降低土壤含水量

(Barbhuiya et al., 2004, 2008；Tang et al., 2005)。Chatterjee 等人(2008)

的研究指出，疏伐造成土壤密度增加，限制林木根系生長，減少土層

的水分與空氣的通透量，改變土壤的物理性質。這些環境因子的改變

可能改變土壤微生物群聚結構或提高微生物活性(Mikola et al., 2000; 

Zhong and Makeschin, 2003)。Thiobodeau 等人 (2000) 在疏伐的香脂

冷杉(Abies balsamea)森林中發現纖維素分解效率提升，作者推論這種

現象可能與疏伐森林中土壤溫度與濕度的上升有關。目前為止，疏伐

對於分解速率的影響，所累積的證據不一致，有研究指出疏伐加速分

解或降低分解速率，也有不產生影響的結果(Prescott et al., 2000)。 

 

六、疏伐對於土壤微生物生質量、族群、群聚結構與功能之影響  

森林疏伐影響土壤養分狀態，疏伐產生大量枝葉，提高土壤養分

含量，但是疏伐後林木根分泌物產量減少，因此疏伐後森林土壤微生

物可利用基質數量發生改變。疏伐後林下植被生長與演替，改變根分

泌物以及有機質種類與數量，對微生物可利用基質種類或數量產生影

響，進而影響土壤微生物群聚結構與微生物生質量(Grayston and 

Rennenberg, 2006)。 

過去經歷伐木伐歷史的印度熱帶森林土壤，微生物生質碳及細菌

與真菌的族群量較未伐木的森林低，作者認為這和大雨沖刷疏伐區域

的植物殘體有關，減少微生物可利用的基質(Barbhuiya et al., 2004, 

2008)。Grayston 與 Renneberg (2006)觀察到在濕冷的歐洲山毛櫸

(Fagus sylvatica)森林中，疏伐降低土壤微生物生質量及其活性；但在

另一個乾暖的歐洲山毛櫸森林土壤中，疏伐對於微生物生質量以及活

性卻有提升的效應。Hassett 和 Zak (2005) 提出山楊森林中的微生物
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生質量與活性的降低與伐木擾動的強度有關。木材收穫造成微生物生

質量的改變，其波動程度受到擾動強度的影響，以及伐木後土壤環境

所影響(Chatterjee et al., 2008)。 

疏伐除了影響微生物生質量與活性外，也影響微生物群聚結構以

及功能。松樹林疏伐後 (Maassen et al., 2006)，土壤微生物群聚結構

改變顯著。疏伐也改變了土壤微生物的功能多樣性，例如：澳洲的紅

桉樹森林(Eucalyptus marginata) (Cookson et al., 2008)與歐洲山毛櫸森

林研究(Grayston and Renneberg, 2006) 疏伐後，土壤微生物群落層級

生理譜(community level physiological profiles, CLPP) 顯著改變。 

其他研究中，疏伐對於土壤微生物生質碳以及土壤呼吸 

(Maassen et al., 2006)、土壤真菌的群聚結構 (Houston et al., 1998) 及

磷脂脂肪酸組成 (Hannam et al., 2006) 無顯著影響。報告指出，針葉

林土壤的分解者群落對於伐木引起的環境改變，在初期的階段具有回

復性，微生物群聚結構維持穩定(Siira-Pietikäinen et al., 2001)。由上述

可知，土壤微生物對於疏伐所產生的反應並無一致結果，其原因可能

是除了疏伐外，尚有許多複雜的環境因子影響土壤微生物的反應。 

 

七、國內文獻回顧 

國內在自然棲地進行的土壤微生物研究，以塔塔加地區的文獻最

為豐富(Yang et al., 2003；Yang et al., 2006；Cho et al., 2008；Lin et al., 

2010b)。塔塔加的台灣鐵杉(Tsuga chinensis)、雲杉(Picea Morrisoni- 

cola)、玉山箭竹(Yushania niitakayamensis)與高山芒(Miscanthus 

transmorrisonensis)草原，曾被報導過細菌、真菌、放線菌、纖維素分

解菌、固氮菌與溶磷菌等六類土壤微生物族群的季節性變動以及在土

壤層間的分佈狀況(Yang et al., 2003；Yang et al., 2006；Cho et al., 
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2008)。從這些研究得知微生物族群量隨土壤深度增加而遞減，土壤

有機層的微生物族群量最高，族群量變化與土壤有機質含量隨深度遞

減有關；夏季的微生物族群量與生質量略高於冬季，但差異不顯著；

高山芒草原微生物族群量低於雲杉與鐵杉林土壤，可能是因為草原土

壤的總有機碳與總氮量低於森林土壤有關。 

 Cho 等人 (2008)利用基因選殖與定序比對的方法，研究塔塔加

草原土壤的微生物群聚結構，以變形菌門(Proteobacteria)佔 44%與酸

桿菌門(Acidobacteria) 佔 33%為優勢之菌群。Lin 等人 (2010)研究塔

塔加草原與針葉林土壤的微生物群聚，以變形菌門、酸桿菌門與厚壁

菌門(Firmicutes)為優勢分類群，結果與 Cho等人 (2008)相似；他們

發現草原土壤微生物多樣性高於森林土壤，草原與森林土壤的優勢分

類群有所差異，可能由於草原地是三十年前森林經過林火擾動後更生

所致。 

前人研究指出影響森林土壤微生物的群聚結構與多樣性會受到

地形影響。在福山以樟科、殼斗科與茶科植物為主的闊葉林，其山谷、

山腳與山脊三處森林的土壤細菌群落組成有所不同，且山脊有最高細

菌種數(Tsai et al., 2009)。Lin 等人 (2010)在鴛鴦湖區域的山峰、山腳

與湖岸的紅檜(Chamaecyparis formosensis)與扁柏(Chamaecyparis 

obtusa)混合林研究土壤微生物群聚組成，結果顯示三個地理區的群聚

組成無明顯差異，但細菌多樣性指數以山腳最高，山峰最低。  

台灣過去有關森林土壤微生物的研究，多集中在塔塔加地區

(Yang et al., 2003；Yang et al., 2006；Cho et al., 2008 )，且著重報導天

然林相微生物群聚結構與族群動態(Yang et al., 2003；Yang et al., 

2006；Cho et al., 2008 )以及不同地形(Tsai et al., 2009；Lin et al., 2010a)

對微生物群聚之影響，鮮少探究人工林土壤微生物相以及森林經營對
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於土壤微生物之影響。 

 

八、研究目的 

了解在不同林相之土壤微生物多樣性：包括草原、雲杉、鐵杉、

二葉松、紅檜、天然林及柳杉，以及森林疏伐對於柳杉、紅檜林土壤

微生物多樣性之影響。 
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材    料    與    方    法 

 

一、研究地點 

塔塔加(120°52’ E, 23°28’N)位處玉山國家公園境內，海拔高度介

於2,000∼2,950 m，平均相對溼度在75∼91%，年平均溫度為9℃，月

平均溫度為4.3∼12.8℃，平均土壤溫度為11℃(莊等人，2005)，年雨

量介於2,800∼3,000 mm (Cho et al., 2008)。主要植被為高山芒

(Miscanthus transmorrisonensis)、玉山箭竹(Yushania niitakayamensis)

草原與臺灣雲杉(Picea morrisonicola)、台灣鐵杉(Tsuga chinensis) (莊

等人，2005) 與台灣二葉松(Pinus taiwanensis)等天然林林相。台灣二

葉松為森林火災後，焚燒後區域的先驅物種，亦為當地主要造林樹種

(邱與潘，2005)。在土壤性質上，鐵杉林以及雲杉林土壤為砂質壤土

(Yang et al., 2003, 2006)，草原土壤則介於粘土與壤土間，皆屬於酸性

土壤(莊等人，2005)。 

人倫林道位於南投縣魚池鄉境內(120°48’ - 121°09’E, 23°28’ - 

23°55’N)。海拔高度介於 1,250∼1,500公尺，2008年的年雨量與年均

溫分別為 3,851毫米與 19.3°C (日月潭氣象觀測站 http://www.cwb. 

gov.tw/V6/index.htm)。該區域柳杉人工林的種植面積達 78公頃，是

台灣柳杉造林最成功的地區之一。其林相整齊，樹齡約在 40年左右。

東海大學的熱帶生態學與多樣性中心於 2005年設置了 12個 1公頃的

永久樣區(圖一)。於 2007年 10月完成所有樣區的疏伐作業，疏伐的

處理分成未疏伐之控制組、25%與 50%疏伐處理(圖一)。控制組樣區

內大約有 1,000棵柳杉，除了第 12號樣區僅有 689棵；25%疏伐樣區

依照各樣區原本柳杉數量，移除 1/4植株，樣區內有 436∼895棵；

50%疏伐樣區有柳杉 418∼545棵(孫義方，個人通訊)。12個樣區沿
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林道設置，第 1到 4與第 12號樣區位處東向坡，5號樣區位於林道

轉折處，為西向坡；第 6到 11號樣區為北向坡。實驗設計的方式為

區集(block)化處理設置，將鄰近的 3個樣區作為一個區集單位，共有

四個區集，每個區集各包含 3種處理方式。樣區內直徑超過 20公分

以上的段木移出樣區，其他枝幹以及樹葉則留在樣區內(黃志堅，個

人通訊)。 

大雪山位於台中縣和平鄉北部，屬於東勢林區大安溪事業區 121

與 123林班。海拔高度介於 1800∼2000公尺，坡度 20∼25°(林等人，

2007)。2008年的年雨量與年均溫分別為 2,477毫米與 12.0°C (臺中氣

象觀測站：http://www.cwb.gov.tw)。該區域自 1975年開始種植紅檜

(Chamaecyparis formosensis)，於林分 7年時曾實施疏伐作業，於 2003

年經中興大學李久先教授調查，每公頃紅檜密度約為 900-1800棵。

於 2004年實施不同強度的疏伐作業。共有三種疏伐處理：重度疏伐

每公頃保留約 825株紅檜，為 45%強度疏伐、中度疏伐每公頃保留約

1000株紅檜，為 35%強度疏伐以及未疏伐的控制組樣區，每公頃保

留約 1800株紅檜(林等，2007)。採樣樣區除了疏伐處理的紅檜人工

林外，也選取了鄰近的天然闊葉林樣區做為比較，共有四個樣區(圖

二)。 

 

二、實驗設計與土壤採樣 

塔塔加 

自 2007年 7月至 2008年 3月進行一年的季節性採樣，分別在塔

塔加的草原、雲杉、鐵杉與二葉松森林(圖三)地點進行採樣，於草原

和三種針葉林相分別設置三個採樣點，每個採樣點相距至少 50公

尺。每個採樣點分別採取三個土壤層的樣本，A1(0∼10 cm)、A2 (10
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∼20 cm)與 A3 (20∼30 cm)。 

 

人倫林道 

分別於 2008年 1、3與 8月，在每個 1公頃樣區中選取 1個面積

為 20×20公尺的小樣區，於每個小樣區內等份劃成 4個面積為 10×10

公尺次樣區，以次樣區中心為採樣點，分別挖取 0∼15公分深的表土

以及 15∼30公分下層土，分別將 4個表土樣本等體積混合代表小樣

區。這些土壤樣本以平板計數法進行微生物族群的測量。因此每一季

的一個處理下分別各有 4個表土與下層土樣本做為重複數。 

為了提升採樣代表性以及增加樣本數，於 2008年 10月開始改變

採樣設計，在不同疏伐程度的樣區中，選取三個距離 30公尺以上，

面積為 20×20公尺的小樣區，於每個小樣區內等份劃成 4個面積為

10×10公尺次樣區，以各次樣區中心為採樣點(圖四)，挖取 0∼15公

分深的表土，分別將 4個表土樣本等體積混合代表小樣區，每個樣區

有 3個混合土壤樣本。每一季的每個處理下有 12個表土樣本做為重

複數。 

 

大雪山 

大雪山的紅檜人工林樣區在 2008年 10月採取土壤樣本。樣區中

選取三個距離 30公尺以上，面積為 20×20 公尺的小樣區，於每個小

樣區內等份劃成 4個面積為 10×10 公尺次樣區，於次樣區中心處挖

取 0∼15公分深的表土，分別將 4個表土樣本等體積混合代表小樣

區，每個樣區有 3個混合土壤樣本。因此各處理下有 12個表土樣本

做為重複數。 
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三、土壤樣本處理與保存 

自野外帶回實驗室的土壤樣本，每份重約 100 g，以 2 mm孔徑的

篩網過篩，過篩後的土壤分成兩份，用於平板計數與群落層級生理譜 

(community-level-physiological-profile, CLPP)分析的土壤樣本儲存於

4°Ｃ下保存，於一周內完成分析；另一份土壤樣本則保存於-20°Ｃ，

作為變性梯度凝膠電泳(denaturing gradient gel electrophoresis, DGGE)

分析之用，並於 48小時內完成土壤 DNA的萃取。 

 

四、計數微生物族群 

1. 製備土壤懸浮液與平板計數法 

將10 g 過篩的土壤加入90 ml 已滅菌的0.1%水瓊脂稀釋液中，使

用旋轉振盪器充分混合均勻。將此十倍稀釋液繼續使用0.1%水瓊脂稀

釋液進行連續序列稀釋，進行每個稀釋步驟都應使用旋轉振盪器混合

均勻，並更換無菌吸管尖(張，1998)。 

使用平板培養法測量細菌、放線菌、真菌、固氮菌、溶磷菌以及

纖維素分解菌等六類土壤微生物的族群量。每皿培養基添加 500 µl

的土壤稀釋液。在無菌操作下，使用滅菌的 L型玻璃棒，將土壤稀釋

液在平板培養基上塗抹均勻，倒置於(25 ± 1°C)培養箱內培養。每個

樣區採取 3個土壤樣本做為重複，土壤樣本分別有 3皿重覆，因此一

個樣區的重複數為 9皿。 

分別使用營養瓊脂培養基(Cho et al., 2008)培養細菌，添加 10-4與

10-5稀釋倍數的土壤懸浮液，培養一周後計數。以澱粉-酪蛋白培養基

(starch-casein medium)培養放線菌(Mackay, 1977)，使用 10-3與 10-4稀

釋倍數，培養兩周後計數。使用玫瑰紅瓊脂培養基(Cho et al., 2008)

培養真菌，使用 10-2與 10-3稀釋倍數，培養五天後計數。纖維素分解
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菌以Mandels-Reese 培養基(Cho et al., 2008)培養，使用 10-3與 10-4稀

釋倍數，培養七天後噴灑 0.1% 剛果紅(congo red)，計數產生淡黃色

清晰環之菌落數。固氮菌以無氮甘露醇培養基(Johnson and Curl, 1972)

培養，使用 10-3與 10-4稀釋倍數，培養七天後計數平板培養基上所有

菌落數。溶磷菌用磷酸鈣-蔗糖基礎塩類培養基培養(Chuang et al., 

2007)，使用 10-3與 10-4稀釋倍數，培養五天後計數產生清晰環之細

菌或真菌菌落數。培養基配方見附錄一，抗生素配方見附錄二。 

 

2. 土壤含水率之測量與微生物族群之計算方法 

秤取過篩後的土壤約 10 g，以 70℃烘乾至重量不再改變(通常需

要 2-3天)，秤取土壤乾重換算含水率(Giai and Boerner, 2007)。測量

的含水率，用以計算每克乾重土壤含有的微生物族群量。 

 

土壤含水率= W – D / W 

 

W：土壤濕重(soil wet weight) 

D：土壤乾重(soil dry weight) 

 

土壤微生物族群計算方法 

每克乾重土壤之微生物量= N / 0.5 C (1- M) 

 

N：平板培養基上的菌落數(number of colony) 

C：稀釋濃度(concentration) 

M：土壤含水率(soil moisture)  

 

五、群落層級生理譜(community level physiological profiles, CLPP) 
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群落層級生理譜以 Biolog GN2微量盤(GN2 MicroPlateTM, Biolog, 

Inc., USA)上 95種碳源(附錄三)進行測量。土壤稀釋液的製備步驟、

培養條件與群落層級生理譜的測量方法如下： 

1. 取 10 g 新鮮土壤、3 g 滅菌玻璃珠(glass beads, 3 mm)，加入裝

有 90 ml 無菌生理食鹽水的錐形瓶中。 

2. 以 140 rpm的速度震盪一小時後，取 30 ml的微生物懸浮液以

700 g 的速度離心 10分鐘，以沉澱懸浮的土壤顆粒。 

3. 取出上清液並稀釋至千倍。 

4. 將稀釋液倒入 9 cm直徑的無菌培養皿中，以八爪微量吸管接種

至 GN2 MicroPlateTM上，每個孔洞接種稀釋液 150 µl。 

5. 置於 25℃下進行反應，利用Microstation ID System(Biolog, USA)

測量與記錄反應第 5天，在 590 nm 波長下的吸收值。 

 

六、土壤細菌群聚結構分析 

1. 土壤 DNA萃取方法 

以 PowerSoilTM DNA Isolation Kit (MO BIO Laboratories, Inc., USA)

萃取土壤菌體的 DNA，參考使用手冊，方法如下： 

1. 秤取 0.25 g的過篩的土壤，加入 PowerBead 管子中，溫和震盪

以混合樣本。 

2. 加入 60 µl C1溶液並翻轉管子數次，將管子放於震盪器上開至

高轉速，震盪 10分鐘，以打破細胞。 

3. 置於 70℃作用 10分鐘。 

4. 管子以 10,000 g 離心 30秒，將懸浮液移至乾淨的 1.5 ml離心

管中。 

5. 加入 250 µl C2溶液後震盪 5秒，置入 4℃冰箱 5分鐘。 



22 
 

6. 管子離心 10,000 g 1分鐘，抽取 600 µl上清液至乾淨的 1.5 ml

離心管。 

7. 加入 200 µl C3溶液後短暫震盪，置入 4℃冰箱 5分鐘。 

8. 以 10,000 g 離心 1分鐘，吸取 750 µl上清液移至廠商提供的 2 

ml離心管。步驟 5-8目的為去除腐植酸。 

9. 加入 1200 µl C4溶液後震盪 5秒，使其混合均勻。 

10. 吸取 675 µl混合液至 spin filter後離心 10,000 g 1分鐘，移除滲

出液。 

11. 繼續加入 675 µl的懸浮液至 spin filter後離心 10,000 g 1分鐘，

移除滲出液，加入剩餘的懸浮液至 spin filter後以 10,000 g 離

心 1分鐘。 

12. 加入 500 µl C5溶液並離心以 10,000 g離心 30秒，移除滲出液。

管子以 10,000 g離心 1分鐘，spin filter小心置入新的 2 ml離心

管中，避免接觸到任何殘餘的 C5溶液。 

13. 加入 100 µl無菌水於 spin filter的白色膜上，將 DNA溶出，以 

10,000 g 離心 30秒。最後移除 spin filter， DNA保存於-20℃

冰箱。 

為了增加 DNA的萃取量，在震盪 beads與土樣，打破菌體細胞

壁的步驟後，增加以 70℃作用 10分鐘的步驟。於 0.8%瓊脂膠體 

(agarose, 波仕特生物科技股份有限公司，台灣)上，使用 0.5X TAE 

buffer，以 100 V 電壓電泳 30分鐘，確認DNA產量並利用 1,000-bp 分

子量標幟(marker, 波仕特生物科技股份有限公司，台灣)比對產物的

分子大小，經 Ethidium bromide (EtBr, Sigma, USA) 染色後，在 UV

光下照相記錄。萃取的土壤 DNA保存於-80℃冰箱。 
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2. 聚合酶連鎖反應 

增量複製土壤中細菌的 16S rRNA 基因，選用引子 341f-GC 

(5’-CGC CCG CCG CGC CCC GCG CCC GTC CCG CCC CCG 

CCC-CCT ACG GGA GGC AGC AG -3’) 與 907r (5’-CCG TCA ATT 

CCT TTR AGT TT -3’) (明新生物科技公司合成) (Li et al., 2009)擴增

V3 - V5區域，所獲 PCR產物供 DGGE分析。根據 Li 等人(2009) 以

DGGE分析土壤細菌 16S rRNA基因各區域片段，結果顯示 V3 - V5

區域比起其他區域有較好的解析度，故選用此片段分析。每 100 µl 

PCR反應中含引子 100 nM，1.5 mM MgCl2，4 U Taq DNA Polymerase 

(MBI Fermentas, USA)，100 nM dNTPs (波仕特生物科技股份有限公

司，台灣)及 10倍稀釋的模板 DNA 4 µl。反應溫度條件如下，DNA

在 94°C下變性，第一個循環作用 5分鐘，之後每個循環 1分鐘，55°C

下引子煉合 1分鐘，72°C下延伸 1分鐘，作用 35個循環，最後在 72°C

下反應五分鐘。在 1.2% 瓊脂膠體上，取 5 µl PCR產物，以 100 V 電

壓電泳 30分鐘，確認 PCR產物產量。利用 100-bp 分子量標幟 (marker, 

波仕特生物科技股份有限公司，台灣) 比對產物的分子大小，經 EtBr

染色後，在 UV光下照相記錄。 

 

3.  PCR產物的濃縮(酒精沉澱) 

將 70 µl PCR產物，加入三倍體積 95%酒精 210 µl後，以 14,000 

g的速度離心十分鐘。倒掉上清液後，置於無菌操作台風乾。加入 20 

µl 無菌水回溶後，保存於-20°C。濃縮的 PCR產物於 24小時內進行

變性梯度膠體電泳分析。 

 

4. 變性梯度凝膠電泳 

使用 6% 丙烯醯胺 (acrylamide, Bio-Rad Laboratories, USA) 電
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泳膠，使用尿素(urea, Bio-Rad Laboratories, USA)與甲醯胺 (formaide, 

Invitrogen, USA)做為化學變性劑，變性梯度範圍 30-50%，進行電泳。

PCR產物在 60°C下，以 100伏特電壓進行 12小時電泳。膠體經 EtBr 

染色 15分鐘後，以二次水脫色 30分鐘，於 UV光下照相記錄。使用

Quantity One 膠體分析軟體(Bio-Rad Laboratories, USA)標定 DGGE

條帶位置，經比對後將條帶數據整理成矩陣模式後統計分析。 

 

七、統計分析方法 

由平板培養法估計的微生物族群數，使用 SAS統計軟體(SAS 

Institute Inc., 2004)分析，若數據非常態分布，則經對數轉型後再進行

常態檢定。常態分布的數據以變異數分析(analysis of variance, 

ANOVA)檢測植被與疏伐處理間差異，以 Duncan’s multiple range test

進行兩兩比較，檢定組間差異。若數據非常態分佈則使用無母數分析

的克–瓦二氏等級變異數分析(Kruskal-Wallis rank sum test)進行檢

定，使用Wilcoxon rank sum test進行兩兩比較，檢定組間差異。 

DGGE與 Biolog數據以 Primer v5 統計軟體(Clarke and Warwick, 

2001)分析，計算樣本間的 Bray-Curtis相似度，以 non-metric multi- 

dimensional scaling (MDS) 2D圖形顯示樣本間的細菌群落組成或群落

層級生理譜的相似度，利用相似度分析(analysis of similarity, ANOSIM)

檢定組間差異。相似度分析以 Global測試所有組別間差異是否顯著，

再以成對比較(pairwise)分別比較組間差異。其中 R值代表組間差異

大小，數值通常介於 0~1之間，數值越大表示組間差異越大。 

計算 DGGE條帶與群落層級生理譜的 Shannon多樣性指數

(Shannon and Weaver, 1949)與群落層級生理譜的 average well color 

development (AWCD)(Garland and Mills, 1991)。Shannon多樣性指數
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為原始數據的指數轉型，故分佈與轉型前的原始數據不同，因此利用

克–瓦二氏等級變異數分析(K-W test)進行檢定。DGGE條帶數與

AWCD數據若為常態分佈利用單因子變異數分析檢定在疏伐處理間

是否有顯著差異，數據若非常態則使用克–瓦二氏等級變異數分析進

行檢定。 

微生物族群量與環境因子間的關係，則利用 R統計軟體以複迴歸

(multiple-regression)方法檢測對微生物族群量的變異貢獻度顯著的環

境因子。將環境因子：土壤含水率、pH值、有機質含量、全氮、無

機氮、有效磷、水溶性磷、硫酸鹽、微生物生質碳、微生物生質氮、

土壤酵素活性(賴朝明，未發表數據) 與土壤呼吸(郭耀綸，未發表數

據)等一起分析。微生物的碳源利用反應與環境因子間的關係，同樣

利用 R統計軟體以複迴歸(multiple-regression)方法檢測對微生物族群

量貢獻度顯著的環境因子。將環境因子：土壤含水率、pH值、有機

質含量、全氮、無機氮、微生物生質碳、微生物生質氮(賴朝明教授，

未發表數據)一起分析。使用逐步選擇法(stepwise)挑選貢獻度高的變

數，選取 AIC值最低的模式(model)作為迴歸模型，再重新進行一次

複迴歸分析，找出貢獻度顯著(p<0.05)的因子，若係數(coeffieient)為

正值，表示與應變數(菌數或者碳源利用反應)有正相關，若係數為負

值，則有負相關。檢視殘差圖的分布模式可判斷模型可信度，若殘差

為常態分布則代表數據大多數變異可由模型解釋。 

變異數分析、克–瓦二氏等級變異數分析、相似度分析與複迴歸

分析設定 p值< 0.05視為差異顯著。部分相似度分析中三組以上的整

體比較有顯著差異，但是兩兩成對比較由於樣本數小的關係無法達到

p值< 0.05，因此設定兩兩比較的 p值< 0.1視為差異顯著。 
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結    果 

 

一、微生物族群在林相間季節性變化 

調查五種植被相土壤六類微生物菌數的季節性變化，包括草原、

鐵杉、雲杉、二葉松林與柳杉林的細菌、真菌和放線菌等三個分類群

(圖五)，與纖維素分解菌、固氮菌、溶磷菌等三個功能群(圖五)，其

結果分析如下： 

細菌 

不同植被相土壤的細菌菌數具有季節性的波動：草原在夏秋兩季

菌數較低，春冬兩季較高；鐵杉、雲杉與二葉松林則是在夏季有最低

的細菌數；柳杉林土壤細菌菌數在冬季較低，春夏兩季較高。 

夏季時，柳杉林的土壤細菌數顯著最高有 1.9±1.1×107 CFU/g dry 

soil (ANOVA, p<0.001)，鐵杉林菌數最低 1.7±1.1×105。鐵杉林在秋季

細菌數最高有 1.1±1.0×107 CFU/g dry soil，雲杉林其次，草原細菌數

最低 0.7±1.0×106 CFU/g dry soil (ANOVA, p<0.01)。冬季時，二葉松有

最高的土壤細菌數，但林相間無顯著差異。整體而言，柳杉林土壤細

菌數無明顯季節變化，三季調查的平均菌數介於 7.8±3.4×107∼1.9± 

1.1×108 CFU/g dry soil。草原、鐵杉、雲杉與二葉松土壤細菌數的變

化量介於 105∼107 CFU/g dry soil。 

 

放線菌 

在 4種林相與草原中，柳杉林在三個調查季節中的土壤放線菌數

顯著較高，夏季 7.9±5.3×105 CFU/g dry soil (Kruskal-Wallis test, 

p<0.05)，冬季 6.8±3.9×105 CFU/g dry soil (ANOVA, p<0.001)，春季

6.3±4.1×105 CFU/g dry soil (ANOVA, p<0.001)。草原、雲杉、二葉松
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與鐵杉的放線菌菌數在春季達到最高 4.9±3.8×104∼5.8±4.5×105 

CFU/g dry soil，雲杉林菌數顯著最低(ANOVA, p<0.001)，夏季放線菌

數最低範圍介於 2.9±1.7×103∼6.8±5.5×103 CFU/g dry soil。 

 

真菌 

草原與不同林相真菌數的季節變動有所不同，草原在秋季真菌菌

數最低，冬季最高。鐵杉林在秋冬兩季最高。雲杉與二葉松林的真菌

數在夏季最低，春冬兩季較高。柳杉林土壤真菌數較為穩定，在春季

時略低。夏季時柳杉林的真菌數最高 8.0±8.5×104 CFU/g dry soil，雲

杉林最低 1.2±0.5×103 CFU/g dry soil (ANOVA, p<0.001)。秋季時鐵杉

林真菌數最高 1.8±1.4×105 CFU/g dry soil，草原最低 2.1±4.5×105 

CFU/g dry soil (ANOVA, p<0.001)。冬季時鐵杉林真菌數 1.8±1.3×105 

CFU/g dry soil，顯著高於其他四種林相(ANOVA, p<0.05)。春季鐵杉

林真菌數略高於其他四種林相，二葉松林最低，但是差異未達顯著。

五種植被相在冬季時普遍都有較高的真菌數。 

 

纖維素分解菌 

草原、鐵杉、雲杉與二葉松林的纖維素分解菌在夏季菌數最低，

草原與鐵杉在秋季時菌數最高，雲杉與二葉松則在冬季時菌數達到最

高。柳杉林的纖維素分解菌數在夏季最高，其數量相對穩定。夏季時

柳杉林的纖維素分解菌數 2.5±1.4×105 CFU/g dry soil (ANOVA, 

p<0.001)，顯著高於另外林相與草原，其數量多介於 103∼104 CFU/g 

dry soil。秋季的鐵杉林纖維素分解菌數 2.9±1.6 ×105 CFU/g dry soil，

略高於草原，雲杉與二葉松林菌數最低，但其差異並不顯著。四種林

相與草原的纖維素分解菌數在冬季時差異並不顯著，鐵杉菌數最高

2.2±1.5×105 CFU/g dry soil，柳杉林其次 1.6±1.7×105 CFU/g dry soil，
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草原菌數最低僅 6.6±8.9×103 CFU/g dry soil。春季時柳杉林的纖維素

分解菌數最高 2.2±1.4×103 CFU/g dry soil，二葉松菌數最低

2.8±4.0×103 CFU/g dry soil，但春季纖維素分解菌數在五種植被相間

無顯著差異。 

 

固氮菌 

草原的固氮菌數在秋季最低，數量約在 2.0±1.8×104 CFU/g dry 

soil左右；鐵杉的固氮菌數在秋冬兩季略低；雲杉的季節性波動不大，

固氮菌數平均 1.5±1.2×106 CFU/g dry soil；二葉松在冬季數量最高，

秋季最低；柳杉林的菌數無太大季節性波動，冬季略低。夏季與春季

的固氮菌數，皆以柳杉林最高，鐵杉林較少，但是差異並不顯著。秋

季時雲杉有最高的固氮菌數 1.5±2.0×106 CFU/g dry soil，草原菌數最

低僅 2.0±1.9×104 CFU/g dry soil (ANOVA, p<0.001)。冬季時二葉松的

固氮菌數最高 7.9±4.7×106 CFU/g dry soil，鐵杉林菌數最低 2.2±1.6 

×105 CFU/g dry soil (ANOVA, p<0.001)。整體而言，固氮菌數在秋季

較低，春夏兩季數量較高。 

 

溶磷菌  

草原與鐵杉林的溶磷菌數在夏季最低，冬季最高；雲杉林在夏秋

菌數略低，秋冬較高；二葉松的溶磷菌數在夏秋兩季最低，夏季

2.3±1.2×103 CFU/g dry soil，秋季 3.5×103 CFU/g dry soil，冬季最高

1.1±1.2×105 CFU/g dry soil；柳杉林溶磷菌數在夏季最低，春季最高。

夏季以柳杉林溶磷菌數最高 3.0±2.7×104 CFU/g dry soil，二葉松數量

最低，僅 2.3±1.2×103 CFU/g dry soil；秋季時鐵杉林有最高的溶磷菌

數 1.8±3.5×105 CFU/g dry soil，二葉松菌數依然最低，只有 3.5±3.6×103 

CFU/g dry soil；冬季以柳杉與二葉松溶磷菌數最高，分別為柳杉
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1.3±0.9×105 CFU/g dry soil二葉松 1.1±1.2×105 CFU/g dry soil，草原菌

數較低 3.2±4.3×104 CFU/g dry soil，但此三季的林相間差異並不顯

著。春季時柳杉林有顯著較高的溶磷菌數 3.0±2.6×105 CFU/g dry 

soil(ANOVA, p<0.05)。 

 

二、不同林相間之土壤細菌群聚結構之比較 

比較塔塔加雲杉、鐵杉、二葉松與草原及大雪山紅檜人工林、天

然林以及人倫林道的柳杉人工林共七種植被的土壤細菌群落組成(圖

六、七)，結果顯示地表植被種類對於細菌群落組成影響顯著 (表一) 

(Global R=0.738, p<0.001)。在七種林相間彼此的細菌群落組成大都有

顯著差異(p<0.1)，只有塔塔加的雲杉與鐵杉林、草原與二葉松與大雪

山的天然林及紅檜林，三組植被相的細菌群落組成差異未達顯著。 

若將MDS圖形上樣本依照塔塔加、大雪山與人倫林道的地理位

置標示(圖八)，則相似度分析結果亦指出差異顯著(Global R=0.726, 

p<0.001)，且 pairwise test結果顯示三個地理區彼此間土壤細菌群聚

結構組成有顯著差異(p<0.001 in each pair)(表二)。 

變性梯度膠體電泳條帶數與所計算出的 Shannon多樣性指數(表

三)，以雲杉林的土壤細菌遺傳多樣性最高，其次是鐵杉林，以紅檜

林多樣性最低，但七種植被相無差異顯著。 

 

三、不同林相間群落層級生理譜之比較 

比較大雪山紅檜人工林以及人倫林道的柳杉人工林的碳源利

用，MDS圖形顯示土壤樣本的整體碳源利用各自依照所處林相聚集

在一起(圖八)。相似度分析指出紅檜以及柳杉林間整體碳源利用有顯

著差異(Global R=0.302, p<0.001)。 
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四、疏伐對於微生物族群之影響 

調查柳杉林疏伐後第一、二年，控制組與兩種疏伐處理土壤中六

類微生物菌數的季節性變化(圖十)，其分析結果如下： 

細菌 

柳杉林疏伐後半年內疏伐處理樣區細菌菌數顯著高於控制組，但

是在疏伐後第六個月至疏伐後第二年監測期間，處理間無顯著差異。

2008年冬季人倫林道的土壤細菌菌數範圍介於 3.9×106∼2.3×107 

CFU/g dry soil， 25%與 50%疏伐樣區的土壤細菌數顯著高於控制組

樣區( ANOVA, p<0.01)，50%疏伐樣區土壤的細菌數為 1.4±0.3×107 

CFU/g dry soil，25%疏伐樣區 1.2±0.4×107 CFU/g dry soil，控制組樣

區 7.8±3.5×106 CFU/g dry soil，但在表土與下層土間的細菌菌數差異

並不顯著。2008年春季範圍介於 3.2×106∼5.5×107CFU/g dry soil，2008

年夏季範圍介於 4.1×106∼3.4×107 CFU/g dry soil，在春夏兩季疏伐效

應與土層效應皆不顯著。疏伐後前兩季的土壤樣本皆顯示疏伐樣區的

細菌菌數皆有高於控制組樣區的趨勢。疏伐後第二年，2009年夏季

土壤樣本的細菌數介於 2.3×106∼1.6×108 CFU/g dry soil，疏伐效應同

樣不顯著。季節性採樣結果顯示，冬季土壤的平均細菌數較低。 

 

放線菌 

放線菌在疏伐後兩年中共四季的調查，疏伐對於放線菌族群量無

顯著影響。2008年冬季土壤放線菌菌數範圍介於 1.9×105∼1.5×106 

CFU/g dry soil，春季範圍介於 2.1×105∼1.7×106 CFU/g dry soil，夏季

範圍介於 1.2×105∼3.0×106 CFU/g dry soil。疏伐後第二年，2009年夏

季土壤放線菌菌數介於 1.2×105∼2.9×106CFU/g dry soil間。夏季土壤

的放線菌菌數高於春冬兩季。 
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雖然森林疏伐對於土壤放線菌菌數無顯著影響，但是放線菌菌數

在坡向的分佈上有明顯差異，東向坡的樣區(plot 1∼5 and 12) 土壤放

線菌菌數四季平均 1.2±0.6×106 CFU/g dry soil，高於北向坡的樣區

(plot 6∼11)，北向坡放線菌數平均 6.2±3.9×105 CFU/g dry soil(圖十

一)。 

 

真菌 

在疏伐後第一年的結果顯示，疏伐後的六個月內，疏伐樣區的土

壤真菌菌數顯著高於控制組(ANOVA, p<0.05)，疏伐後第九個月以後

的季節性監測，真菌菌數處理間無顯著差異。2008年冬季範圍介於

5.8×104∼4.6×105 CFU/g dry soil兩種強度疏伐樣區真菌菌數高於控制

組，檢定值介於顯著邊界值(ANOVA, p=0.07)。表土真菌菌數顯著高

於下層土(ANOVA, p<0.01)。春季範圍介於 1.5×104∼3.4×105 CFU/g 

dry soil間，疏伐樣區真菌菌數顯著高於控制組(ANOVA, p<0.05)，土

層對於真菌菌數影響顯著 (ANOVA, p<0.05)，表土高於下層土。秋季

的真菌菌數介於 1.1∼6.3×104 CFU/g dry soil間，疏伐後第二年冬季

2.2×104∼3.4×105CFU/g dry soil，春季 2.2×105∼8.7×105 CFU/g dry 

soil，夏季範圍介於 6.5×103∼2.6×105CFU/g dry soil，在這四個季節的

土壤樣本裡，疏伐處理間真菌菌數無顯著差異。 

 

固氮菌 

柳杉林疏伐與土壤層對於固氮菌菌數無顯著影響。2008年冬季

範圍介於 3.4×105∼6.1 ×106 CFU/g dry soil，春季 6.7 ×105∼2.3×107 

CFU/g dry soil，夏季 3.7 ×105∼2.3 ×107 CFU/g dry soil。2009年夏季

8.1×105∼1.1 ×107CFU/g dry soil。春季的固氮菌菌數高，冬季低。夏

季的土壤樣本具有年間的差異，2008年的固氮菌菌數高於 2009年。
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變異數分析結果顯示，土層對於固氮菌菌數無顯著影響。 

 

溶磷菌 

溶磷菌是三類微生物功能群中數量最低的類群，數量介於 103∼

106 CFU/g dry soil。變異數分析結果顯示，疏伐與土層對於溶磷菌菌

數影響並不顯著。2008年冬季範圍介於 1.1×104∼3.3×105 CFU/g dry 

soil，春季 2.7×104∼8.4×105 CFU/g dry soil，夏季 2.8×103∼2.1×105 

CFU/g dry soil。2009年夏季 4.6×103∼1.7×105CFU/g dry soil，春季溶

磷菌菌數較高。 

 

纖維素分解菌 

柳杉林疏伐後第一年內的四季調查結果發現，疏伐樣區的纖維素

分解菌菌數皆高於控制組樣區，但差異不顯著，疏伐後第二年則未觀

察到這樣的現象。2008年冬季纖維素分解菌菌數範圍介於 2.0×104∼

4.9×105CFU/g dry soil，春季 3.6×104∼6.6×105CFU/g dry soil，夏季

4.1×104∼4.8×105 CFU/g dry soil，秋季纖維素分解菌菌數最低，範圍

介於 1.1×104∼6.3×104 CFU/g dry soil間。疏伐後第二年，2009年冬

季纖維素分解菌菌數 2.2×104∼3.4×105 CFU/g dry soil，春季 2.2×105

∼8.7×105 CFU/g dry soil，夏季 2.5×105∼1.5×106CFU/g dry soil。大部

分的調查季節中，土層對於纖維素分解菌菌數的影響並不顯著，只有

在 2008年春季的土壤樣本發現，表土具有較高的纖維素分解菌菌數。 

 

五、土壤菌數與環境因子間關係 

將細菌、真菌與纖維素分解菌菌數與土壤性質進行複迴歸

(mutiple-regression)分析(表四)，結果顯示細菌菌數與土壤中有效磷

(coefficient=1.32×107, p<0.05)、水溶性磷(coefficient=3.14×107, 



33 
 

p<0.001)、土壤呼吸量(coefficient=1.96×107, p<0.01)及土壤濕度

(coefficient=3.57×107, p<0.05)有顯著正相關，但與生質碳有顯著負相

關(coefficient=-3.08×107, p<0.05)，複迴歸模式的 R2 =0.807，Adjusted 

R2 =0.665。真菌菌數與有機質含量(coefficient=1.92×105, p<0.001)、纖

維素酶活性(coefficient=1.20×105, p<0.05)有顯著正相關，複迴歸模式

的複迴歸模式的 R2 =0.801，Adjusted R2 =0.713。纖維素分解菌與土

壤 pH(coefficient=3.73×105, p<0.001)、有機質含量(coefficient=2.80×105, 

p<0.01)、有效磷(coefficient=1.86×105, p<0.01)、水溶性磷

(coefficient=1.59×105, p<0.05)、酸性磷酸脂酶(coefficient=,1.82×105 

p<0.05)、生質氮(coefficient=1.64×105, p<0.05)、土溫(coefficient= 

1.81×105, p<0.05)有顯著正相關，R2 =0.865，Adjusted R2 =0.707。 

 

六、疏伐對細菌群落之影響 

分析柳杉人工林疏伐後第一、二年土壤細菌的變性梯度膠體電泳

圖譜(圖十二)，結果顯示 2008年 10月(Global R= 0.374, p<0.001)、2009

年 1月(Global R= 0.779, p<0.001)與 2009年 3月(Global R= 0.557, 

p<0.001)的土壤細菌群落在三種疏伐處理間彼此差異皆顯著(p<0.001, 

in each pair) (表五)，MDS圖形上相同處理的樣本各自群聚在一起(圖

十三)。但在 2009年 8月與 2009年 10月的樣本的變性梯度膠體電泳

分析結果，疏伐處理的細菌群落組成與控制組無顯著差異(Global R= 

0.028, p>0.05 in Aug-09； Global R= 0.008, p>0.05 in Oct-09)，MDS

圖形上的樣本未依照疏伐處理分群，而是混合在一起(圖十三)。 

分析大雪山紅檜人工林疏伐後第四年的土壤細菌的變性梯度膠

體電泳圖譜(圖十四)，結果顯示未疏伐與兩種疏伐強度處理的細菌群

聚結構組成有顯著差異(Global R= 0.486, p<0.05) (表六、圖十五)，未
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疏伐控制組分別與 35%(R=778, p<0.1)、45%(R=963, p<0.1)疏伐處理

差異達顯著，35%與 45%兩種強度疏伐的細菌群聚組成無顯著差異

(R=-0.167, p>0.05)。 

變性梯度膠體電泳條帶數(表七)與計算出的 Shannon多樣性指數

皆顯示相同的趨勢(表八)，疏伐後第一、二年，2008年 10月的樣本

顯示土壤細菌的遺傳多樣性在疏伐處理間有顯著差異(條帶數：

ANOVA, p<0.001；Shannon指數：K-W test, p<0.001)，50%疏伐處理

的多樣性最高與控制組顯著高於 25%疏伐處理(p<0.05)，但 50%疏伐

處理與控制組間差異不顯著。2009年 1月樣本在疏伐處理間多樣性

的變化與前一季相似，疏伐處理間差異顯著(條帶數：ANOVA, 

p<0.05；Shannon指數：K-W test, p<0.01)，同樣以 50%疏伐處理的多

樣性最高顯著高於 25%疏伐處理(p<0.05)，但控制組與其他兩個疏伐

處理間差異不顯著。2009年 3月樣本的多樣性在疏伐處理間差異顯

著(條帶數：ANOVA, p<0.05；Shannon 指數：K-W test, p<0.05)，25%

疏伐處理樣區的多樣性最高與 50%疏伐處理顯著高於控制組

(p<0.05)。2009年 8月與 2009年 10月樣本在疏伐處理間多樣性無顯

著差異。疏伐後四年大雪山紅檜人工林的遺傳多樣性在三種疏伐處理

間同樣無顯著差異。 

 

七、疏伐後柳杉林土壤細菌群落之季節性變動 

細菌群落除了受到疏伐之影響外，也發現群聚結構具有季節性改

變。將柳杉林土壤樣本依照疏伐處理分開統計分析，排除疏伐效應

後，可發現MDS圖形上樣本依照採樣季節分群(圖十六)，無論是控

制組(Global R= 0.693, p<0.001)、25% 疏伐(Global R= 0.653, p<0.001)

或是 50%疏伐處理(Global R= 0.735, p<0.001)的樣本，不同季節的土
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壤細菌群聚結構，皆有極顯著差異(表九、十、十一)，季節的兩兩成

對比較都指出細菌群落在不同季節間都有極顯著差異(p<0.001)。 

 

八、疏伐對群聚層級生理譜之影響 

人倫林道柳杉林兩種強度疏伐與控制組的微生物群聚層級生理

譜有顯著差異，雖然MDS圖形上各處理的樣本分群並不明顯(圖十

七、十八)，但相似度分析結果顯示疏伐後第一年 2008年 10月以及

疏伐後第二年 2009年 8月樣本的群聚層級生理譜均達顯著差異

(Global R= 0.065, p<0.01 in Oct 2008； Global R=0.069, p<0.01 in Aug 

2009)(表十二)。疏伐後第一年，控制組樣區的群聚層級生理譜與 50%

疏伐樣區差異顯著(p<0.01)，25%與 50%疏伐處理間差異接近顯著

(p=0.052)，控制組樣區與 25%疏伐處理間差異並不明顯。疏伐後第二

年，25%疏伐處理的群聚層級生理譜分別與 50%疏伐處理 (p<0.01)

以及控制組樣區(p<0.05)有顯著差異(柳杉林土壤微生物群落層級生

理譜見附錄四、五)。疏伐後第四年的大雪山紅檜人工林，微生物群

聚層級生理譜顯示在不同疏伐處理間差異顯著(Global R= 0.342, 

p<0.01) (表十三、圖十九)，控制組樣區分別與 35%疏伐(p<0.01)和 45%

疏伐處理(p<0.05)有差異顯著，兩種強度疏伐處理則無顯著差異(紅檜

林土壤微生物群落層級生理譜見附錄六)。 

柳杉林與紅檜林兩種疏伐強度與控制組 AWCD與 Shannon功能

多樣性指數有顯著差異。群聚層級生理譜的 AWCD與 Shannon多樣

性指數在柳杉林疏伐後第一年(表十四)，疏伐處理間有顯著差異

(AWCD：p<0.01, Shannon index：p<0.05)，以 50%疏伐顯著最高，其

次是 25%疏伐處理，但 25%疏伐與控制組差異不顯著。疏伐後第二

年平均吸光值與 Shannon多樣性指數(表十四)，在疏伐處理間差異顯
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著(AWCD：p<0.01, Shannon index：p<0.05)，AWCD以 25%疏伐顯著

最高，其次是 50%疏伐處理，但 50%疏伐與控制組差異不顯著，

Shannon多樣性指數以 25%疏伐顯著最高，控制組顯著最低。疏伐後

第四年大雪山紅檜人工林，控制組的AWCD顯著高於35%疏伐與45%

疏伐處理(p<0.01) (表十五)，其次為 35%疏伐，但兩種疏伐處理間無

顯著差異；Shannon多樣性指數也是控制組較高(p<0.05)，兩種疏伐

處理間同樣無顯著差異(表十五)。 

 

九、環境因子與碳源利用之關係 

以變異數分析方法篩選疏伐後第一年疏伐處理吸光值較高的碳

源，結果顯示僅 Tween 40、Adonitol、L-fructose與 D-raffinose吸光

值差異極顯著(p<0.001)。將這四種碳源與環境因子(賴朝明教授，未

發表數據)進行複迴歸分析(表十六)，Tween 40吸光值與含水率達顯著

負相關(coefficient=-0.888, p<0.05)，和有機質(coefficient=0.875, 

p=0.063)、生質碳(coefficient=0.417, p=0.079)有正相關且接近顯著，

雖與無機氮雖有負相關，但關係不顯著，複迴歸模式的 R2 =0.665與

Adjusted R2 =0.474。Adonitol吸光值與含水率(coefficient=-1.618, 

p<0.01)、無機氮(coefficient=-0.562, p<0.05)有顯著負相關，與有機質

(coefficient=1.177, p<0.05)、總氮(coefficient=1.013, p<0.05)有顯著正相

關，與生質碳雖有正相關但並不顯著，複迴歸模式的 R2 =0.881與 

Adjusted R2 =0.781。L-fructose吸光值與生質氮有顯著正相關

(coefficient=0.625, p<0.05)，與無機氮呈顯著負相關(coefficient=-0.483, 

p<0.05)，與總氮有正相關(coefficient=0.696, p=0.079)土壤含水率有負

相關(coefficient=-0.776, p=0.060)，其關係接近顯著，雖與有機質呈正

相關但並不顯著，複迴歸模式的 R2 =0.892與 Adjusted R2 =0.802。
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D-raffinose吸光值與有機質呈顯著正相關(coefficient=2.615, 

p<0.05)，與含水率(coefficient=-1.758, p<0.05)、無機氮(coefficient= 

-1.153, p<0.05)呈顯著負相關，雖與 pH、生質氮有正相關，與生質碳

有負相關，但關係皆未達顯著，複迴歸模式的 R2 =0.800， Adjusted R2 

=0.560。 

依據吸光值的強弱將人倫林道的 Biolog碳源數據進行分級，吸光

值小於 0.2歸類為幾乎不反應的碳源有 α-cyclodextrin、Acetic acid、

Formic acid、α-hydroxybutyric acid、α-ketobutyric acid、α-ketovaleric 

acid、Bromosuccinic acid、L-alaninamide、glycyl-L-aspartic acid、

glycyl-L-glutamic acid與 2,3-butanediol。吸光值小於 0.5歸類為弱反

應的碳源有，Dextrin、Glycogen、I-erythritol、α-D-lactose、Lactulose、

D-psicose、Succinic acid mono-methyl ester、Itaconic acid、Malonic 

acid、Propionic acid、Succinic acid、Succinamic acid、Glucuronamide、

D-alanine、L-leucine、L-ornithine、L-threonine、D,L-camitine、Inosine、

Uridine、Thymidine、Phenylethyl-amine、putrescine、2-amino ethanol、

D,L-α-glycerol phosphate、α-D-glucose-1-phosphate。這些碳源分別是

3種聚合物(polymer)，佔全部聚合物種類的 60%；4種碳水化合物

(carbohydrate)，佔碳水化合物種類的 14%；7種羧酸 Carboxylic acid

佔羧酸種類的 29%；7種胺基酸(amino acid)，佔胺基酸種類的 35%；

1種酯類(ester)；3種醯胺(amide)；3種胺類(amine)。 
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討    論 

 

一、塔塔加森林土壤微生物族群的季節性變化 

本研究發現春、冬兩季塔塔加地區三種針葉林與高山芒草原的土

壤菌數較高(圖五)。美國與西班牙相關研究中，西班牙溫帶松樹林與

橡樹森林，春季與冬季的土壤微生物生質量高於夏季與秋季

(Díaz-Raviňa et al., 1995)，落磯山脈高山草原的微生物生質量與真菌

菌絲豐量冬季高於夏季(Lipson and Schmidt, 2004)。比較三地之氣

候，塔塔加位處亞熱帶氣候區，但因所處海拔高度介於 2,000-3,000

公尺，其年溫度變化介與 4.3∼12.8°C，與西班牙的溫帶森林年溫度

變化 6.7∼13,8°C相近(Díaz-Raviňa et al., 1995)。落磯山脈草原氣溫變

化介於-6~6°C間，氣溫低於塔塔加，但海拔 3,500 m與塔塔加相近。

西班牙溫帶林的研究中(Díaz-Raviňa et al., 1995)，作者認為冬季土壤

潮濕，使真菌豐量增加，春季植物生長旺盛，提供大量根分泌物做為

土壤微生物生長基質，造成春、冬兩季微生物生質量高(Díaz-Raviňa et 

al., 1995)。塔塔加冬季氣溫低，有時甚至降雪，至春季氣溫上升，植

物快速生長，土壤菌數增加，但塔塔加夏季降雨量高於冬季，氣候與

西班牙研究地區不同，因此本研究冬季菌數高的原因，與西班牙研究

(Díaz-Raviňa et al., 1995)不同。 

雖然塔塔加的溫度與植被與溫帶地區相近，降雨主要在夏季，雖

累積雨量高但降雨不均，夏季高溫容易導致含水率降低，減少微生物

豐量。過去有研究指出，土壤溫度提高 0.5°C，造成土壤含水率降低

22%，土壤細菌與真菌豐量減少超過 50% (Allison and Treseder, 2008)。 

根據氣象資料，本研究夏季與秋季採樣前十天累計雨量分別只有

18與 10毫米，冬季與春季分別有 29和 56毫米(附錄七)，夏、秋兩
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季採樣前少雨與高溫易造成土壤乾旱，減少微生物豐量，春、冬較均

勻的降水有利土壤微生物生長。以前塔塔加地區研究調查指出夏季土

壤微生物菌數略高於冬季，但季節影響不顯著(Yang et al., 2003；Yang 

et al., 2006；Cho et al., 2008)，與本研究結果不同，可能過去年分間的

採樣前累積降雨量有所差異造成。 

 

二、土壤細菌群聚結構受地表植被相之影響 

本研究結果顯示，不同林相的土壤細菌群聚有顯著差異(表一、

圖七)，例如柳杉林土壤細菌群聚結構顯著與其他林相和草原有顯著

差異。過去研究中，比較不同作物的農田(Grayston et al., 1998；Han et 

al., 2007)或不同林相的森林 (Myers et al., 2001)，例如大豆、玉米、

葦葉羊茅 (Festuca arundinacea)草皮與中國薔薇 (Rosa Chinensis) 

(Han et al., 2007)；糖槭(Sugar maple, Acer saccharum)或橡樹(oak, 

Quercus spp.)為優勢的混合林(Myers et al., 2001)，土壤微生物的群聚

組成與碳源利用多樣性有差異。本研究結果與上述兩研究結論相似，

不同草本植物或各林相的森林生態系土壤，其微生物群聚與功能差異

顯著。 

植物地上部提供的枝葉與凋落物，是土壤有機質的主要來源，與

植物根分泌物同為土壤微生物重要的營養來源，供給異營微生物所需

碳源。土壤有機質與根分泌物的化學組成，因植物種類而有所不同

(Quideau et al., 2001)。根分泌物與土壤微生物間有複雜的交互關係，

有些微生物可利用根分泌物做為養分生長，有些微生物抑制甚至有毒

害作用(Bais et al., 2006)，導致植物根圈分泌物對於土壤微生物群聚有

篩選作用(Grayston et al., 1998)。因此，受到植物種類影響，不同林相

或植被形成不同的土壤微生物群聚結構與功能多樣性(Myers et al., 
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2001)。 

 

三、土壤細菌群聚結構受地理位置、林相與擾動歷史之影響 

本研究分析七種林相土壤細菌變性梯度膠體電泳指紋圖譜顯

示，來自相同林相的樣本細菌群聚結構相似度高(表一、圖七)，大部

分林相間的土壤細菌群聚組成顯著不同，只有三組例外，分別是塔塔

加地區的二葉松與草原、雲杉與鐵杉以及大雪山的天然闊葉林與紅檜

林的成對比較的差異不顯著。 

雲杉林與鐵杉林位於塔塔加地區，天然闊葉林與紅檜林則位於大

雪山，在地理位置相近，具有相同氣候與相近的土壤條件下，造成同

個地理區的兩種林相，其土壤細菌群落組成相近。 

二葉松林與高山芒草原土壤細菌群聚組成相似，但分別與同樣位

處塔塔加地區的鐵杉林或雲杉林土壤細菌群落有所差異(表一、圖

七)，可能是由於二葉松林與草原過去都受到林火擾動影響所致。塔

塔加地區在 1993年曾發生林火擾動(邱與潘，2005)，高山芒與二葉

松是林火後的先驅物種(邱與潘，2005)。Smith等人(2008)報導無論以

變性梯度膠體電泳或是核醣體內間隔區分析法(ribosomal intergenic 

spacer analysis, RISA)， 分析森林土壤微生物群聚組成，都指出經林

火處理的不同樣區，其土壤細菌群聚結構相似，與未受林火擾動的森

林土壤有顯著差異。 

 

四、疏伐對於土壤微生物活性之影響 

土壤環境中可利用碳、氮源是微生物生長的限制因子，因此植物

的有機養分進入土壤，是微生物生長的重要營養來源。本研究，土壤

細菌與真菌菌數在疏伐後半年內顯著增加(圖十)，應是由於疏伐作業

產生大量營養豐富的新鮮枝葉進入土壤，與受疏伐樹木留下的大量死
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亡根系成為土壤中異營微生物可利用的大量易分解有機養分，造成微

生物活性上升。 

Ohashi 等人(1999)發現柳杉林疏伐後第一、二年土壤呼吸量增

加。土壤呼吸量包括植物根部呼吸量與土壤生物異營呼吸量(Chapin 

et al., 2002)，疏伐處理的樹木，根部呼吸中止，因此疏伐後土壤呼吸

量的提高主要由土壤生物所貢獻。本研究的疏伐處理的柳杉林樣區

中，土壤呼吸量增加(郭耀綸教授，未發表數據)，且可培養微生物菌

數上升，複迴歸分析中，細菌菌數與土壤呼吸量有顯著正相關。足見

疏伐後異營微生物生長，數量增加，增加的微生物呼吸量甚至超過因

疏伐減少的樹木呼吸量，造成疏伐後土壤呼吸量的提升。 

疏伐後經過的時間影響微生物生質量與活性的變化，調查疏伐超

過四年以上的森林(Grady and Hat, 2006；Hannam et al., 2006；Maassen 

et al., 2006)，疏伐對於土壤微生物生質量與活性的影響不顯著，只有

調查疏伐後第一年的山毛櫸森林(Grayston and Rennenberg, 2006)方偵

測到土壤微生物生質量增加。本研究在疏伐後半年內調查，發現疏伐

處理柳杉林的土壤細菌與真菌菌數顯著增加(圖十)，可知疏伐對於土

壤微生物活性指標起伏在數個月內回復，必須在疏伐擾動後隨即調

查，才可被偵測到。 

根據本研究調查，疏伐對於微生物族群量的增加僅維持半年，與

疏伐產生新鮮枝葉殘體的營養在短時間內分解有關。新鮮綠葉營養成

分高(Girisha et al., 2003)，在野外易被微生物分解利用，因此土壤菌

數短暫增加，其後，使用所剩不易分解利用的養分的土壤微生物代謝

較慢，生長也慢，因此疏伐半年後，土壤養分與微生物生長狀況回到

一般狀況，與控制組不再有顯著的差異。 
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五、疏伐對於土壤細菌群聚結構之影響 

變性梯度膠體電泳的分析結果指出，土壤細菌群聚結構顯著受疏

伐影響(表五、圖十三)，推論與疏伐後所遺留的枝葉提供的地表營

養，使富養性(copiotroph)的細菌族群增加有關。當疏伐產生的新鮮柳

杉枝葉進入土壤，提高土壤養分，使富養性細菌族群增加(Fierer et al., 

2007)，改變土壤的細菌群聚結構。柳杉林疏伐一年半後，處理間變

性梯度膠體電泳方法呈現的優勢土壤細菌族群，無顯著差異(表五、

圖十三)，可能因為疏伐大量增加的養分耗盡，富養性細菌族群優勢

降低，組成回復以原生寡養性(oligotrophic)細菌為主的細菌群聚，造

成疏伐處理與控制組間無顯著差異。 

疏伐影響土壤微生物族群量約有半年(圖十)，影響土壤細菌群聚

結構時間更長(圖十三)，柳杉林疏伐樣區疏伐半年後，土壤菌數回復

到與控制組相近，但在疏伐處理與控制組間細菌群聚結構差異依然顯

著，可見土壤菌數呈現的微生物生質量雖回復，但是疏伐對於土壤細

菌群聚結構的影響並未消失。 

前人研究指出疏伐與皆伐對微生物群聚結構的影響能持續數年

之久。松樹林疏伐五年後(Maassen et al., 2006)或 Scots pine皆伐三年

後(Bååth et al., 1995)，土壤微生物群聚結構改變顯著。 

疏伐可視為森林生態系的擾動。擾動後，微生物群聚結構發生改

變，經過一段時間後可能回復到原本狀態，稱為 resilience (Allison and 

Martiny, 2008)；或者群聚結構與原本狀態分歧、不回復。疏伐五年後

的松樹林(Maassen et al., 2006)與皆伐三年後 scots pine (Bååth et al., 

1995) 的土壤微生物群聚組成有顯著差異，其群聚結構可能需要經過

更長時間才回復或已然不同。 

也有研究指出疏伐與皆伐對於土壤微生物群聚結構影響不顯
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著。白雲杉(white spruce)林、顫楊林(trembling aspen)與針闊葉混合林

經皆伐與兩種強度疏伐 4-5年後，微生物群聚結構沒有顯著影響

(Hannam et al., 2006)。可能該林相的土壤微生物群聚受到擾動後改

變，在調查前已回復，而未測得變化。 

回顧疏伐對於微生物影響的相關文獻，調查大都是在伐木後數年

進行，沒有持續監測土壤微生物的群聚結構的報告，因此對疏伐擾動

後，微生物群聚結構的動態變化並不清楚。本研究自疏伐後連續一年

半，以變性梯度膠體電泳持續監測疏伐後柳杉林土壤細菌群聚結構變

化，發現疏伐後隨即的調查發現群聚結構有顯著差異，其差異在疏伐

一年半後消失，細菌群聚結構回復與控制組無顯著差異(表五)。 

不同林相土壤微生物群聚結構受疏伐擾動後，回復的時間不同，

與微生物群聚特性及擾動強度有關。不同林相土壤微生物群聚結構有

所差異(Myers et al., 2001)，不同群聚結構面臨相同疏伐擾動時，由於

菌種特性(Onofri et al., 2007)以及菌種間交互作用(林，2003)，因此微

生物群聚對於擾動的反應時間不同。擾動強度高時，群聚結構改變程

度大，需要更長的時間進行回復(Chapin et al., 2002；Allison and 

Martiny, 2008)。 

皆伐的擾動強度高於疏伐，比較兩者對土壤微生物群聚造成的影

響。不同研究中疏伐對於群聚結構影響有所不同，微生物群聚結構可

能未受影響(Hannam et al., 2006)，群聚結構可能改變(Maassen et al., 

2006)，或者在同座森林的南、北兩個樣區獲得不同結果(Hannam et al., 

2006)。本研究柳杉林疏伐後，變性梯度膠體電泳呈現的微生物群聚

組成改變，但在疏伐後第二年可回復。 

多數研究森林皆伐的文獻指出皆伐後微生物群聚結構改變

((Bååth et al., 1995；Chatterjee et al., 2008；Smith et al., 2008)，只有一
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篇報導，皆伐後森林微生物磷脂脂肪酸組成與未皆伐森林的差異不顯

著(Hannam et al., 2006)。可見擾動程度較強的皆伐經營，對於土壤微

生物群聚結構的影響，較疏伐影響更為深遠，在大多數皆伐文獻中，

皆伐顯著改變群聚結構((Bååth et al., 1995；Chatterjee et al., 2008；

Smith et al., 2008)達數十年(Chatterjee et al., 2008)。 

疏伐的擾動程度較皆伐低，且研究不同的林相，發現疏伐微生物

群聚結構影響不同。生態系過程(ecosystem process)，例如腐植質分解

速率與土壤酵素活性等，與微生物群聚結構相關(Carney and Matson, 

2005；Waldrop et al., 2000)，擾動改變群聚結構，可能直接影響森林

生態系過程(Allison and Martiny 2008)，從微生物生態的觀點上，林業

經營宜採疏伐管理，避免皆伐，降低擾動對於森林生態系帶來之衝擊。 

本研究中使用兩個方法分析土壤細菌群聚結構，以群落層級生理

譜分析細菌的碳源利用多樣性以及變性梯度膠體電泳分析細菌群聚

的遺傳多樣性，結果指出兩個方法都能有效偵測到疏伐對於土壤細菌

群聚結構之影響，但功能與遺傳結構的結果未必一致，例如：柳杉林

疏伐後第二年，疏伐處理與控制組間的碳源利用有顯著差異(表十

二)，但變性梯度膠體電泳分析中細菌群聚組成差異不顯著(表五)。 

變性梯度膠體電泳反映數量豐富的菌種的群聚變化(Kirk et al., 

2004)。群落層級生理譜則呈現較多種類可培養的微生物類群的整體

功能，比變性梯度膠體電泳更能反映低豐量的微生物類群(Hadwin et 

al., 2005)。同時使用這兩種方法，能呈現柳杉林疏伐對於各類細菌族

群的影響，群落層級生理譜與變性梯度膠體電泳都指出，人倫林道柳

杉林疏伐後第一年，土壤細菌群聚結構顯著受疏伐影響；但第二年，

疏伐對變性梯度膠體電泳指紋圖譜呈現的優勢細菌群聚結構影響不

顯著，群落層級生理譜結果則指出包含較多低豐量物種在內的整體土
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壤微生物功能未回復，受到疏伐影響更為長遠，至少維持兩年。 

 

六、疏伐樣區植被多樣性對於碳源利用多樣性之影響 

以群落層級生理譜計算出的功能多樣性指數(Shannon index)與

average well color development (AWCD)顯著受到疏伐影響，但不同林

相的變化不同。柳杉林疏伐樣區功能多樣性指數與 AWCD高於控制

組(表十四)，紅檜林則是控制組高於疏伐處理(表十五)。差別可能肇

因於林下植被多樣性和演替更新有關。 

大雪山紅檜種植密度高，即使中度疏伐樣區的樹木密度(1000棵/

公頃)高於柳杉林控制組樣區(平均 922棵/公頃)，因此紅檜林疏伐樣

區林下植被的回復與生長狀況不如柳杉林茂密，紅檜林未疏伐樣區有

41種植物，中度疏伐樣區有 33種，重度疏伐樣區僅 27種(林等，

2007)。控制組樣區植物多樣性高於疏伐林，功能多樣性也顯著高於

疏伐樣區。柳杉人工林疏伐後，植物種類雖因樣區變異過大在三種處

理間無明顯差異，陽性樹種增加，強度疏伐樣區平均增加 12種植物，

中度疏伐增加 4種，未疏伐樣區僅增加 1種，且林下植被快速恢復，

中度與重度疏伐處理的植被覆蓋度與控制組相比增加約十倍 (孫義

方，個人通訊)，土壤微生物功能多樣性也增加。由以上兩個例子可

以看出土壤微生物功能多樣性應與植被多樣性與植被演替有關。過去

研究指出 Biolog碳源利用多樣性指數(Shannon index) 與AWCD和地

表植物多樣性有正相關(He et al., 2008; Liu et al., 2008)。 

過去研究指出根分泌物成分因植物種類而異(Hertenberger et al., 

2002)，根分泌物對於土壤微生物群聚結構有篩選作用(Grayston et al., 

1998)，導致不同種植物(Grayston et al., 1998 ; Han et al., 2007)或是不

同森林(Myers et al., 2001)的土壤微生物群聚結構有所不同。因此植物
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多樣性高，根分泌物的種類隨之增加，提高土壤微生物群聚對碳源利

用的多樣性(He et al., 2008；Liu et al., 2008)。紅檜林未疏伐樣區林下

植物多樣性高，以及疏伐柳杉林新增樹種與林下植被覆蓋率回復有助

於提高根分泌物種類，提高土壤微生物功能多樣性。本研究柳杉林疏

伐樣區地表植被回復、陽性樹種增加，疏伐樣區功能多樣性與 AWCD

顯著高於控制組(表十四)，紅檜林未疏伐樣區內的植物多樣性高於兩

種疏伐處理，因此功能多樣性與 AWCD高(表十五)。 

 

七、微生物族群與環境因子間關係 

利用複迴歸分析方法找出與土壤微生物族群變化有相關之環境

因子，結果顯示細菌、真菌與纖維素分解菌菌數，分別與有機質含量、

有效磷與水溶性磷大都有顯著正相關(表四)。有機質是土壤微生物可

利用之碳源，與磷同為生長之限制因子，因此菌數與含量有正相關。

其中真菌與纖維素分解菌菌數分別和有機質含量相關性達極顯著，可

能表示土壤真菌與纖維素分解菌在柳杉林中擔任有機質的主要分解

者。 

細菌、真菌與纖維素分解菌族群和含水率(water content)、總氮

(total N)、無機氮(inorganic N)、硫酸鹽(sulfate)、β-胺基葡萄糖苷酶 

(β-glucosaminidase)活性、芳香基硫酸酯酶 (arylsulfatase) 活性、去氫

酶(dehydrogenase) 活性的相關性不顯著(表四)。 

複迴歸結果顯示柳杉林土壤微生物生質碳與土壤細菌數呈顯著

負相關(表四)，但不同研究中微生物生質碳與細菌數的關係也有所不

同。塔塔加高山芒草原研究中，土壤細菌菌數與微生物生質碳間正相

關性低，相關係數僅 0.27(Cho et al., 2008)。Lipson與 Schmidt (2004)

在高山草原的研究指出，微生物生質碳與土壤細菌數有負相關。 
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土壤微生物生質碳使用燻蒸萃取法測量(鍾，2009)，使用氯仿溶

解細胞膜，殺死活細胞，將細胞內成分釋出，進行萃取與定量(Witt et 

al., 2000)。氯仿燻蒸法測量所有微生物，包括原核與真核生物的生質

碳，細菌貢獻其中一部分。平板計數法測到的細菌數代表的是可培養

細菌的生質量，與微生物生質量碳之間的關係可能不一定具有正相關

趨勢。 

此外，有證據指出氯仿燻蒸無法殺死所有真菌或是細菌孢子

(Bonkowski and Roy, 2005)，因此產生內孢子在土壤中休眠的細菌菌

種，其生質量無法完全以氯仿燻蒸法測量。此外，某些這類菌種在平

板培養基上生長快速，例如芽孢桿菌(Bacillus spp.)，使用平板培養法

分析土壤樣本常獲得這類的菌種(林，1993)，使用這兩種方法可能反

映不同細菌族群的生質量，因此在不同研究中兩者間關係可能迥異。

欲釐清土壤細菌數與微生物生質碳之間的關係，可能還需要更多數據

的支持以及更深入的研究。 

 

八、放線菌菌數與土壤含水率相關 

柳杉林土壤放線菌菌數未受到疏伐處理的影響，但在不同坡向樣

區其數量有差異，東向坡放線菌數高於北向坡(圖十一)，可能與土壤

含水率有關，2008年北向坡樣區土壤含水率為 38±10%，東向坡樣區

為 32±8% (鍾，2009)，放線菌較細菌耐旱，在乾燥環境下比細菌更有

競爭力(Alexander, 1977)，因此東向坡放線菌數較高。土壤細菌、真

菌、纖維素分解菌、固氮菌與溶磷菌則不受坡向影響，菌數在東向坡

與北向坡無明顯差異。 

 

九、比較皆伐與疏伐對於土壤微生物之影響 

皆伐的擾動程度相較於疏伐更為劇烈，過去研究中發現皆伐對微
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生物生質量具有負面影響。針闊葉混合林皆伐後一年的調查結果顯

示，土壤微生物生質量下降 18% (Smith et al., 2008)。挪威雲杉(Picea 

abies)森林皆伐後三年，土壤真菌生質量降低 (Pietikäinen and Fritze, 

1995)。扭葉松(Pinus contorta)林皆伐後 45年，土壤微生物 PLFA總

量顯著降低 (Chatterjee et al., 2008)。微生物生質量的下降可能與皆伐

後無林冠遮蔽，土壤沖蝕作用(soil erosion) 增加，大雨將微生物伴隨

土壤與植物殘體一起沖刷、流失 (Barbhuiya et al., 2004, 2008)。證據

指出皆伐與未伐木的森林相比，土壤流失量增加八倍 (Sayok et al., 

1993)。 

疏伐對於微生物生質量之影響不如皆伐劇烈，森林疏伐後土壤微

生物生質量維持不變 (Grady and Hat, 2006；Hannam et al., 2006；

Maassen et al., 2006)，或是提高 (Grayston and Rennenberg, 2006)。疏

伐較皆伐對於土壤微生物影響較小的原因有一、柳杉林疏伐留存的樹

木提供林冠遮蔽，部分降雨受到林冠結構攔截，減少降雨對柳杉林土

壤沖蝕，研究指出鬱閉森林的攔截水(interception)，可達降水量的 10 

~ 50% (Chapin et al., 2002)；二、疏伐留存樹木的樹根能穩固土壤結

構，具有緩衝基質流失的效應；三、留存樹木持續提供根分泌物與有

機質進入土壤，供給土壤碳源，因此柳杉林疏伐樣區土壤菌數在調查

期間並未下降。 

在針闊葉混合林的皆伐研究 (Smith et al., 2008)，伐木處理外同

時移除所有地表植物凋落物，移除凋落物使微生物的生長基質減少，

也增加土壤裸露的面積，加速沖蝕作用，導致土壤微生物生質量減少

18%。本研究將疏伐樣區部分的柳杉木材移出，大部分枝葉留在樣區

內自然分解，這些枝葉殘體覆蓋地表對於土壤有保護功能，減少沖蝕

作用(France et al., 1998)，並可提供微生物生長基質，也是疏伐樣區
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土壤菌數未下降的原因之一。 

 

十、土壤微生物分析方法之優缺點比較 

 平板計數法屬於仰賴培養(culture dependent)以分析微生物族群

或群聚的方法，由於操作簡單，能快速、有效地反映異營性、可培養

的優勢菌種的生質量變化 (Kirk et al., 2004)，並獲得菌株，本研究利

用平板計數法發現疏伐短暫提高土壤細菌與真菌菌數。 

然而平板培養基上計數到的微生物，常是生長快速的菌種，或是

大量產孢的真菌(Kirk et al., 2004)。雖估計約 99%微生物無法被培養

出來(Torsvik and Øvreås 2002；Kirk et al., 2004)，但 1%族群的變化，

仍可以做為整體群聚變化的指標。這是以平板計數法測定微生物數

量、分析群落結構與生態的限制。 

群聚層級生理譜反映可培養微生物群聚的整體生理表現，除了代

表微生物群聚結構外，也能代表微生物群聚對於碳源利用的功能多樣

性。這個方法操作簡便，能快速獲得微生物群聚大量生理特徵的資訊

(Zak et al., 1994；Kirk et al., 2004)。但無法模擬微生物在野外環境的

生理表現，只能反映可培養微生物在實驗室狀態下，碳源利用多樣性

的潛能(Garland and Mills, 1991)。 

變性梯度膠體電泳屬於非培養(culture independent)的微生物分析

方法，避免上述方法只分析可培養微生物的偏差。但應用 PCR的核

酸分析方法，都難以避免 PCR的偏差(Wintzingerode et al., 1997; Kirk 

et al., 2004)。PCR反應利用的引子與模板 DNA的同源性(homology)

篩選所偵測菌群(Wintzingerode et al., 1997；Kirk et al., 2004)。此外，

細菌有許多 16S rRNA基因拷貝數 (multiple copies)，在基因拷貝間，

序列可能有少許差異，被變性梯度膠體電泳分析辨識出來，以致一種
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細菌呈現多條條帶(Kirk et al., 2004)。也發現在膠體相同位置的條帶

包含兩種以上的序列的核酸，兩種狀況分別造成高估或低估多樣性。 

本研究雖然在疏伐處理實驗組與控制組間的群落層級生理譜差

異顯著，但處理內樣本間具有高度變異。Ibekwe 等人(2001) 以 Biolog

方法測定相同土壤樣本內重複取樣的樣本，所獲得土壤微生物的群落

層級生理譜，有樣本內取樣的變異，變異性大；相較於 Biolog方法，

變性梯度膠體電泳結果變異小、再現性佳。可能與兩方法反映出的微

生物類群及不均勻度差異所致，Biolog方法獲得的群落層級生理譜較

能反映多種類包括低豐量的物種微生物類群(Hadwin et al., 2005)，罕

見物種的出現與否可決定群落層級生理譜的變異大小；變性梯度膠體

電泳則反映出優勢細菌群聚變化，不受罕見物種影響(Kirk et al., 

2004)，故其變異較小。 

 

十一、貢獻 

本研究報告疏伐對土壤微生物的立即影響，以及監測疏伐後微生

物群聚結構與功能變動，大規模調查與比較台灣六種林相與草原的土

壤微生物群聚結構，首次報導台灣人工林的土壤微生物相，是台灣第

一篇報導森林經營管理對於土壤微生物影響的研究。 
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結    論 
 

林相對於細菌、放線菌、真菌、纖維素分解菌、固氮菌與溶磷菌

等六類土壤微生物族群量影響顯著，且受季節影響，有些季節，土壤

菌數在不同林相間差異顯著。四季調查中，柳杉林的土壤菌數較塔塔

加三種針葉林與草原穩定；塔塔加三種林相與草原土壤菌數則有明顯

季節變化，春、冬兩季菌數高於夏、秋。以變性梯度膠體電泳分析土

壤細菌群落結構，結果指出群聚結構顯著受林相與地點影響。柳杉與

紅檜林的土壤微生物群落層級生理譜有顯著差異。 

柳杉人工林疏伐後半年內細菌與真菌菌數顯著增加，纖維素分解

菌菌數在疏伐後第一年內增加但不顯著。土壤菌數增加與疏伐產生大

量枝葉，進入土壤，增加土壤養分有關。複迴歸分析結果指出細菌、

真菌與纖維素分解菌菌數變化和土壤有效磷、水溶性磷與有機質含量

相關。土棲放線菌菌數不受疏伐影響，但受坡相顯著影響，東向坡樣

區放線菌菌數高於北向坡。固氮菌與溶磷菌菌數則不受疏伐或坡相影

響。 

柳杉林與紅檜林的土壤細菌群聚結構以變性梯度膠體電泳分析

的結果，顯示疏伐顯著改變細菌群聚結構，柳杉林疏伐一年半後細菌

群聚結構回復，疏伐後第四年紅檜林仍可偵測到群聚結構的改變。 

柳杉林疏伐後第一、二年與紅檜林疏伐後的第四年，其土壤微生

物群落層級生理譜顯著受疏伐影響。疏伐處理顯著增加柳杉林土壤的

碳源利用多樣性以及 average well color development ，但在紅檜林疏

伐樣區則降低。柳杉林土壤對於 Tween 40、果糖、核醣醇、與棉子醣

等碳源的利用反應受疏伐影響顯著提高，這些碳源與土壤有機質含量

大都有正相關，與無機氮含量和含水率則是負相關。有機質含量、無

機氮含量和含水率是主要影響這些碳源反應的環境因子。 
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林業經營將鬱閉林疏伐，以保持林分生長活力，促進林木生長與

森林生態系健康。疏伐對於森林生態環境與土壤性質有顯著影響，但

對於擔任主要分解者與參與元素循環的土壤微生物所知極有限。本研

究發現鬱閉柳杉林經疏伐後，土壤異營微生物增加、對碳源利用的功

能多樣性與功能強度顯著提高，加速森林生態系的營養循環。在監測

過程中發現樣區內土壤菌數增加在半年內回復，疏伐後優勢土壤微生

物群聚結構改變，一年半後回復，但土壤微生物功能多樣性仍與未疏

伐處理有顯著差異。 
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表一、草原及雲杉、鐵杉、台灣二葉松、紅檜、柳杉和闊葉林等六種

林相土壤的細菌群聚結構之比較。 
 
Table 1. Comparison of community structure of soil bacteria among 

grassland and forests of spruce, hemlock, Taiwan red pine, red 
cypress, Japanese cedar and broadleaf forest. 

 

Pairwise test R statistic p-value 

Spruce Hemlock  0.185  0.2 

Spruce Grassland  0.444  0.1* 

Spruce Taiwan red pine  0.926  0.1* 

Spruce Broadleaf forest  0.852  0.1* 

Spruce Red cedar  1  0.1* 

Spruce Japanese cedar  1  0.1* 

Hemlock Grassland  0.296  0.1* 

Hemlock Taiwan red pine  0.759  0.1* 

Hemlock Broadleaf forest  0.704  0.1* 

Hemlock Red cedar  1  0.1* 

Hemlock Japanese cedar  1  0.1* 

Grassland Taiwan red pine  0.241  0.2 

Grassland Broadleaf forest  0.630  0.1* 

Grassland Red cedar  0.778  0.1* 

Grassland Japanese cedar  0.704  0.1* 

Taiwan red pine Broadleaf forest  1  0.1* 

Taiwan red pine Red cedar  1  0.1* 

Taiwan red pine Japanese cedar  1  0.1* 

Broadleaf forest Red cedar  0.444  0.2 

     (續下頁)
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(承上頁)      

Broadleaf forest Japanese cedar  0.704  0.1* 

Red cedar Japanese cedar  1  0.1* 

Global  0.738  0.001***
 
R statistic : an index of difference between groups 

Global : a comparison among all groups  

* : bacterial community structure significantly different at p<0.1, due to samll sample 

size of each pair  

*** : bacterial community structure significantly different at p<0.001 
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表二、塔塔加、大雪山與人倫林道土壤細菌群聚結構之比較。 
 
Table 2. Comparison of community structures of soil bacterial among 
Tatachia, Da-Sueh Shan and Renlun.  
 

Pairwise test  R statistic p-value 

Tatachia Da-Sueh Shan  0.799 0.001 *** 

Tatachia Renlun  0.619 0.002 ** 

Da-Sueh Shan Renlun  0.673 0.012 * 

Global  0.726 0.001 *** 
 
R statistic : an index of difference between groups 

Global : a comparison among all groups  

* , ** and *** : significantly different at p<0.05, p<0.01 and p<0.001, respectively 
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表三、雲杉、鐵杉、台灣二葉松、紅檜、柳杉和闊葉林等六種林相及

草原的土壤細菌 DGGE條帶數與據條帶數所計算出的 Shannon

多樣性指數之比較。 
 
Table 3. Comparision of DGGE band numbers and Shannon diversity 

index caculated from DGGE band number among spruce, 

hemlock, Taiwan red pine, red cypress and Japanese cedar, 

broadleaf forests and grassland.  

Stand types Number of bands Shannon index
Spruce 21.33 ± 2.89 3.05 ± 0.14 
Hemlock 20.33 ± 1.53 3.01 ± 0.07 
Grassland 18.33 ± 1.15 2.91 ± 0.06 
Taiwan red pine 17.33 ± 2.89 2.84 ± 0.18 
Broadleaf forest 17.00 ± 3.00 2.82 ± 0.18 
Red cypress 15.33 ± 2.52 2.72 ± 0.16 
Japanese cedar 19.33 ± 1.53 2.96 ± 0.08 

 
Means and standard deviations were presented 

Band number and Shannon diversity index were not significantly different among 6 

stand types and a grassland after analyzed with ANOVA and Kruskal-Wallis 

rank sum test, respectively 
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表四、人倫林道柳杉林林土壤樣本以平板計數法獲得細菌、真菌及纖

維素分解菌菌數，與環境因子間的相關性分析。 
 
Table 4. The relationships between population of bacteria, fungi and 

cellulyotic microbes of Cryptomerica japonica plantation 
obtained from plate count method and environmental factors.  
Environmental factors with high contribution to the variance 
were choosed in regression model and significant levels were 
presented.  

Environmental 
variables Bacteria  Fungi  Cellulytic 

microbes 
 Water content 0.206   0.081   0.202  
 pH      †   0.216   0.001 *** 
 Organic matter 0.198   <0.001 ***  0.006 ** 
 Total N 0.054     0.339  
 Inorganic N 0.068   0.175   0.055  
 Available P 0.034 *  0.092   0.002 ** 
 Water soluble P 0.001 **    0.032 * 
 Sulfate     0.258  
 Cellulase   0.041 *  0.008 ** 
 ß-glucosaminidase     0.068  
 Acid phosphatase     0.035 * 
 Arysulfatase 0.061     0.125  
 Dehydrogenase       
 Microbial biomass C 0.034 *      
 Microbial biomass N 0.117     0.028 * 
 Soil respiration 0.014 *      
 Soil temperature   0.059   0.041 * 
 Soil moisture 0.039 *  0.209     
Data of soil properties and enzyme acitivies was provided by Prof. Chao-Ming Lai 

(unpulbished data) and data of soil respiration was provied by Prof. Yau-Lun Kuo 

(unpulbished data).  

p values and its significant levels were presented. 

* , ** and *** : significantly different at p<0.05, p<0.01 and p<0.001, respectively 
† : Blank was indicated the environmental factor was not selectived by statistical 

software in the regression model
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表五、2008年 10月到 2009年 10月期間柳杉林兩種疏伐處理以及控制組樣區土壤細菌群聚結構之比較。 
 
Table 5. Comparsion of community structures of soil bacterial among two thinning treatments and control plots of 
Cryptomerica japonica plantation of Renlun during Octobor 2008 to Octobor 2009.  
 

Oct-08 Jan-09 Mar-09 Aug-09 Oct-09 
Pairwise test 

R statistic p-value R statistic p-value R statistic p-value R statistic p-value R statistic p-value 

Control 25% 0.695 0.001 *** 0.465 0.001 *** 0.566 0.001 *** 0.049 0.152 -0.082 0.969 

Control 50% 0.762 0.001 *** 0.655 0.001 *** 0.615 0.001 *** -0.008 0.461 0.016 0.341 

25% 50% 0.622 0.001 *** 0.730 0.001 *** 0.506 0.001 *** -0.064 0.123 0.034 0.235 

Global 0.672 0.001 *** 0.588 0.001 *** 0.557 0.001 *** 0.028 0.189 -0.008 0.540 

 
R statistic : an index of difference between groups 

Global : a comparison among all groups  

*** : significantly different at p<0.001 
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表六、大雪山紅檜林兩種疏伐處理以及控制組樣區土壤細菌群聚結構

之比較。 
 
Table 6. Comparison of community structure of soil bacterial among two 

thinning treatments and control plots of Chamaecyparis 
formosensis plantation of Da-Sueh Shan. 

 

Pairwise test  R statistic p-value 

Control 35%  0.778  0.100 *§ 

Control 45%  0.963  0.100 *§ 

35% 45%  -0.167  0.900  

Global  0.486  0.032 * 
 
R statistic : an index of difference between groups 

Global : a comparison among all groups  
* : significantly different at p<0.05 
*§ : significantly different at p<0.1, due to small sample size of each pair 
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表七、2008年 10月到 2009年 10月調查期間，人倫林道柳杉林兩種疏伐處理與控制組間土壤細菌 DGGE條帶數之

比較。 
 
Table 7. Comparsion of DGGE band numbers of soil bacterial among two thinning treatments and control plots of 

Cryptomerica japonica plantation of Renlun during Octobor 2008 to Octobor 2009.  

Treatment Oct-08 Jan-09 Mar-09 Aug-09 Oct-09

Control 25.33 ± 3.52a* 21.92 ± 3.15ab 16.42 ± 2.31b 21.83 ± 1.85a 16.92 ± 2.47 

25% thinning 19.58 ± 2.07b 20.92 ± 2.02b 18.75 ± 1.82a 19.67 ± 2.67b 17.00 ± 2.30 

50% thinning 26.75 ± 2.14a 23.83 ± 1.64a 18.17 ± 2.04a 19.92 ± 2.64ab 16.08 ± 3.06 
 

*: Different letters of the same column represented the difference was siginficant at Duncan’s mutiple ranges test or Wilcoxon Rank Sum test 

(p<0.05); column without letters suggested no difference among treatments  
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表八、2008年 10月到 2009年 10月調查期間，人倫林道柳杉林兩種疏伐處理間與控制組間以 DGGE條帶計算之

Shannon多樣性指數比較。 
 
Table 8. Comparsion of Shannon diversity indexes calculated from DGGE band numbers of soil bacteria among two 

thinning treatments and control plots of Cryptomerica japonica plantation of Renlun during Octobor 2008 to 
Octobor 2009.    

Treatment Oct-08 Jan-09 Mar-09 Aug-09 Oct-09

Control 3.22 ± 0.15a* 3.08 ± 0.14ab 2.79 ± 0.15b 3.08 ± 0.08a 2.82 ± 0.15 

25% thinning 2.97 ± 0.11b 3.04 ± 0.10b 2.93 ± 0.10a 2.97 ± 0.14b 2.82 ± 0.14 

50% thinning 3.28 ± 0.08a 3.17 ± 0.07a 2.89 ± 0.12a 2.98 ± 0.13b 2.76 ± 0.22 
 

* : Different letters in the same column represented siginficant difference at p<0.05 in Wilcoxon Rank Sum test; 

column with no letters suggested no difference among treatments
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表九、人倫林道柳杉林未疏伐樣區五季的土壤細菌群落結構之比較。 
 
Table 9. Comparison of community structure of soil bacterial among 5 

survey seasons of unthinned Cryptomerica japonica plantation of 
Renlun.  
Pairwise test  R statistic p-value 

Oct-08 Jan-09  0.943 0.001 *** 

Oct-08 Mar-09  0.889 0.001 *** 

Oct-08 Aug-09  0.535 0.001 *** 

Oct-08 Oct-09  0.677 0.001 *** 

Jan-09 Mar-09  0.720 0.001 *** 

Jan-09 Aug-09  0.766 0.001 *** 

Jan-09 Oct-09  0.621 0.001 *** 

Mar-09 Aug-09  0.790 0.001 *** 

Mar-09 Oct-09  0.671 0.001 *** 

Aug-09 Oct-09  0.494 0.001 *** 

Global  0.693 0.001 *** 

R statistic : an index of difference between groups 

Global : a comparison among all groups  

*** : significantly different at p<0.001 
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表十、人倫林道柳杉林 25%疏伐處理樣區五季的土壤細菌群落結構之

比較。 
 
Table 10. Comparison of community structure of soil bacterial among 5 

survey seasons of 25% thinned Cryptomerica japonica 
plantation of Renlun.  

Pairwise test  R statistic p-value 

Oct-08 Jan-09  0.920 0.001 *** 

Oct-08 Mar-09  0.782 0.001 *** 

Oct-08 Aug-09  0.593 0.001 *** 

Oct-08 Oct-09  0.695 0.001 *** 

Jan-09 Mar-09  0.512 0.001 *** 

Jan-09 Aug-09  0.809 0.001 *** 

Jan-09 Oct-09  0.719 0.001 *** 

Mar-09 Aug-09  0.674 0.001 *** 

Mar-09 Oct-09  0.444 0.001 *** 

Aug-09 Oct-09  0.399 0.001 *** 

Global  0.653 0.001 *** 

R statistic : an index of difference between groups 

Global : a comparison among all groups  

*** : significantly different at p<0.001 
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表十一、人倫林道柳杉林 50%疏伐處理樣區五季的土壤細菌群落結構

之比較。 
 
Table 11. Comparison of community structure of soil bacterial among 5 

survey seasons of 50% thinned Cryptomerica japonica 
plantation of Renlun. 

Pairwise test  R statistic p-value 

Oct-08 Jan-09  0.791 0.001 *** 

Oct-08 Mar-09  0.921 0.001 *** 

Oct-08 Aug-09  0.868 0.001 *** 

Oct-08 Oct-09  0.745 0.001 *** 

Jan-09 Mar-09  0.650 0.001 *** 

Jan-09 Aug-09  0.737 0.001 *** 

Jan-09 Oct-09  0.736 0.001 *** 

Mar-09 Aug-09  0.829 0.001 *** 

Mar-09 Oct-09  0.605 0.001 *** 

Aug-09 Oct-09  0.537 0.001 *** 

Global  0.735 0.001 *** 

 
R statistic : an index of difference between groups 

Global : a comparison among all groups  

*** : significantly different at p<0.001 

 



 
 

87

表十二、人倫林道柳杉林疏伐後第一年(2008年 10月)與第二年(2009

年 8 月)控制組與二種疏伐處理土壤微生物群落層級生理譜之比

較。 
 
Table 12. Community level physiological profiles of soil microrganisms 

in 1st and 2nd year after thinning in Cryptomerica japonica 
plantation of Renlun were compared among control and two 
thinning treatments. 

 
Oct-08  Aug-09 

Pairwise test 
R statistic p-value  R statistic p-value 

Control 25% 0.019 0.179   0.117 0.003 ** 

Control 50% 0.123 0.002 **  0.031 0.136  

25% 50% 0.054 0.052   0.053 0.038 * 

Global 0.065 0.005 **  0.069 0.003 ** 

 
R statistic : an index of difference between groups 
Global : a comparison among all groups  

* and ** : significantly different at p<0.05 and p<0.01, respectively 
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表十三、大雪山紅檜林控制組與二種疏伐處理土壤微生物群落層級生

理譜之比較。 
 
Table 13. Community level physiological profiles of soil microrganisms 

of Chamaecyparis formosensis plantation of Da-Sueh Shan 
were compared among control and two thinning treatments.  

 

Pairwise test R statistic p-value 

Control  35% 0.617 0.002 ** 

Control  45% 0.393 0.015 * 

35%  45% 0.056 0.260  

Global 0.342 0.004 ** 
 
R statistic : an index of difference between groups 
Global : a comparison among all groups  

* and ** : significantly different at p<0.05 and p<0.01, respectively 
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表十四、人倫林道柳杉林疏伐後第一年(2008年 10月)與第二年(2009

年 8月) 控制組與二種強度疏伐處理土壤微生物群落層級生理譜

的平均吸光值(average well color development, AWCD) 以及

Shannon多樣性指數之比較。  
 
Table 14. AWCDs and Shannon diversity indexes caculated from 

community level physiological profiles of soil microrganisms in 
1st and 2nd year after thinning in Cryptomerica japonica 
plantation of Renlun were compared among control and two 
thinning treatments. 

 
Oct-08 Aug-09 

 Treatment 
AWCD H' AWCD H' 

 Control 0.42±0.19b* 4.09±0.17b  0.50±0.14b 4.15 ±0.05b

 25% thinning 0.48±0.15b 4.14±0.10b 0.61±0.11a 4.22 ±0.09a

 50% thinning 0.58±0.16a 4.21±0.12a 0.54±0.14b 4.17 ±0.08ab

 
* : Different letters in the same column represented siginficant difference at p<0.05 in 
Duncan’s mutiple ranges test or Wilcoxon Rank Sum test 
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表十五、大雪山紅檜林控制組與二種強度疏伐處理土壤微生物群落層

級生理譜的平均吸光值(Average well color development, AWCD) 

以及 Shannon多樣性指數之比較。 
 
Table 15. AWCDs and Shannon diversity indexes caculated from 

community level physiological profiles of soil microrganisms of 
Chamaecyparis formosensis plantation of Da-Sueh Shan were 
compared among control and two thinning treatments. 

Treatment H' AWCD

Control 4.06  ± 0.28a* 0.42 ± 0.26a

35% thinning 3.66 ± 0.32b 0.09  ± 0.06b

45% thinning 3.73  ± 0.15b 0.14  ± 0.06b

 
* : Different letters in the same column represented siginficant difference at p<0.05 in 
Duncan’s mutiple ranges test or Wilcoxon Rank Sum test  



 
 

91

表十六、人倫林道柳杉林土壤微生物群落對四種碳源的利用反應與環

境因子間關係。表中呈現複迴歸模型篩選出貢獻度高的環境因子

項目以及與碳源利用反應間關係的顯著性。 
 
Table 16. The relationships between utilization of 4 carbon species by soil 

bacterial community of Cryptomerica japonica plantation of 
Renlun and environmental factors were analyzed with 
multiple-regression.  Environmental factors with high 
contribution to the variance were choosed in regression model 
and significant levels were presented.    

A5 A9 B3 C4
Tween 40 Adonitol L-fructose D-raffinose

Water content 0.027 * 0.004 ** 0.060 0.047 *

pH † 0.241 

Oraganic matter 0.063 0.035 * 0.138 0.031 *

Total N 0.016 * 0.079 

Inorganic N 0.275 0.017 * 0.030 * 0.027 *

Microbial biomass C 0.080 0.226 0.332 

Microbial biomass N 0.025 * 0.148 

 
Data of soil properties and enzyme acitivies were provied by Prof. Chao-Ming Lai 

(unpulbished data). 
p values and its significant levels were presented 

* and ** : significantly different at p<0.05 and p<0.01, respectively 
† : Blank was indicated the environmental factor was not selectived by statistical 
software in the regression model 
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圖一、人倫林道柳杉林 12個 1公頃樣區位置圖及各樣區與疏伐處理

(A)。兩種疏伐強度樣區之疏伐方式示意圖(B)。 
 
Fig. 1. Twelve 1-ha plots with control and two thinning intensities 

distributed in the Cryptomerica japonica plantation of Renlun (A).  
Cutting areas within 1-ha plot of two thinning treatments were 
shown (B).  

(A) 

(B) 
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強度疏伐林

中度疏伐林

天然林

 
 

圖二、大雪山紅檜林中度疏伐(35%)、強度疏伐(45%)以及未疏伐控制

組樣區地理位置圖 (東勢林區管理處)。 
 
Fig. 2. Plots of 35% thinning, 45% thinning treatments and control 

distributed in a Chamaecyparis formosensis plantation of Da-Sueh 
Shan.  
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二葉松林
×

×

 

 

圖三、塔塔加草原、雲杉、鐵杉與二葉松林之地理位置 (莊等人，

2005b)。 
 
Fig. 3. The locations of grassland and spruce, hemlock and Taiwan red 

pine forests in Tatachia. 
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100 m
100 m

Sampling site

 
 

圖四、人倫林道柳杉林一公頃樣區內 12個採樣點的位置。 

Fig. 4. Twelve sampling sites in the 1-ha Cryptomerica japonica 
plantation plot of Renlun.  
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圖五、不同季節草原、台灣鐵杉、雲杉、二葉松與柳杉林土壤中細菌、

放線菌、真菌、纖維素分解菌、固氮菌與溶磷菌菌數的變化 (秋

季柳杉林菌數未調查)。長條表示菌數的平均值與標準差，上方

標示不同字母表示當季林相間的菌數有顯著差異，無字母表示差

異不顯著。 
 
Fig. 5. Seasonal variations of populations of bacteria, actinomyces, fungi, 

cellulolytic microbe, N-fixing microbe and P-solubilizing microbe 
in grassland, hemlock, spruce, Taiwan red pine and Japanese cedar 
forest soils (Soil plate counts of the Japanese cedar in fall were not 
determined).  Bars showed means and standard deviations.  
Different letters above bars represented significantly different 
between stand types.  Bars without letter represented the 
difference was not significant. 
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Japanese cedar red cypress broadleaf forest

 
 

圖六、鐵杉、雲杉、草原、二葉松、柳杉林、紅檜林與闊葉林土壤細

菌變性梯度膠體電泳指紋圖譜。 
 
Fig. 6. Denaturing gradient gel electrophoresis (DGGE) fingerprinting of 

soil bacteria of grassland, hemlock, spruce, Taiwan red pine, 
Japanese cedar, red cypress and broadleaf forests.  

(接上頁) 



 
 

100

Stress: 0.15grassland
spruce
hemlock
Taiwan red pine
broadleaf forest
red cypress
Japanese cedar

 

圖七、以變性梯度膠體電泳(DGGE)分析雲杉、鐵杉、二葉松、草原、

紅檜、闊葉林及柳杉林土壤細菌群落遺傳多樣性，所得之MDS

圖形。 
 
Fig. 7. Multidimensional scaling of genetic diversity of soil bacterial 

community of spruce, hemlock, Taiwan red pine, broadleaf, red 
cypress and Japanese cedar forests, and grassland based on DGGE 
profiles.  
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Stress: 0.15Tatachia

Da-Sueh Shan

Renlun

 

圖八、以變性梯度膠體電泳(DGGE)分析塔塔加、大雪山與人倫林道

土壤細菌群落的遺傳多樣性，所得之MDS圖形。 
 
Fig. 8. Multidimensional scaling of genetic diversity of soil bacterial 

community of Tatachia, Da-Sueh Shan and Renlun based on 
DGGE profiles.  
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Stress: 0.09Japanese cedar
Red cypress

 

 

圖九、柳杉與紅檜林土壤微生物群落層級生理譜之MDS圖形。 

Fig. 9. Multidimensional scaling of community level physiological 
profiles of soil microorganisms of Japanese cedar and red cypress 
plantations.  
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圖十、2008年 1月到 2009年 8月，人倫林道柳杉林兩種疏伐強度處

理與控制組樣區土壤細菌、放線菌、真菌、纖維素分解菌、固氮

菌與溶磷菌菌數。長條表示菌數的平均值與標準差，上方標示不

同字母表示當季林相間的菌數有顯著差異，無字母表示差異不顯

著。 
 
Fig. 10. Counts of soil bacteria, actinomycetes and fungi among two 

thinning treatments and control in a Cryptomerica japonica 
plantation of Renlun from Jan-08 to Aug-09.  Different letters 
above bars represented significantly different between stand types.  
Bars without letter represented the difference was not significant.  

(接上頁) 



 
 

105

100000

1000000

10000000

12 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11

100000

1000000

10000000

12 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11

100000

1000000

10000000

12 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11

100000

1000000

10000000

12 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11

106

107

106

107

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 1112 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 1112Plot :

east north east north 

(A) Jan-08 (B) Apr-08

(C) Aug-08 (D) Aug-09

Aspect :  

圖十一、人倫林道柳杉林 2008年 1月(A)、2008年 4月(B)、2008年 8月(C)與 2009年 8月(D)東向坡與北向坡土壤

放線菌菌數。 
 
Fig. 11. Population of soil actinomycetes which survey in Jan-08 (A), Apr-08 (B), Aug-08 (C) and Aug-09 (D) of east and 

north aspect in Cryptomerica japonica plantation of Renlun.   
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control 25% thinning 50% thinning
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(A) Oct-08 
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control 25% thinning 50% thinning

 
 

圖十二、2008年 10月(A)與 2009年 10月(B)人倫林道柳杉林兩種疏

伐強度處理與控制組樣區的土壤細菌變性梯度膠體電泳指紋圖

譜。 
 
Fig. 12. Denaturing gradient gel electrophoresis (DGGE) fingerprinting 

of soil bateria of two thinning treatments and control of 
Cryptomeria japonica plantation of Renlun. 

(接上頁) 

(B) Oct-09 
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Stress: 0.17control
25% thinning
50% thinning

 

 

圖十三、2008年 10月(A)、2009年 1月(B)、2009年 3月(C)、2009

年 8月(D)與 2009年 10月(E)人倫林道柳杉林兩種疏伐處理與控

制組的土壤細菌群落經變性梯度膠體電泳(DGGE)分析後，所得

之MDS圖形。 
 
Fig. 13. Multidimensional scaling of soil baterial communities of two 

thinning treatments and control of Cryptomeria japonica 
plantation of Renlun based on DGGE profiles in Oct-08 (A), 
Jan-09 (B), Mar-09 (C), Aug-09 (D) and Oct-09 (E).  

(E) Oct-09 (接上頁)
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control 35% thinning 45% thinning

 

圖十四、大雪山紅檜林兩種疏伐強度處理與控制組樣區的土壤細菌變

性梯度膠體電泳指紋圖譜。 
 
Fig. 14. Denaturing gradient gel electrophoresis (DGGE) fingerprinting 

of soil bateria of two thinning treatments and control of 
Chamaecyparis formosensis plantation of Da-Sueh Shan.  
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Stress: 0.06control
35% thinning
45% thinning

 
 

圖十五、大雪山紅檜林兩種疏伐處理與控制組的土壤細菌群落經變性

梯度膠體電泳(DGGE)分析後，所得之MDS圖形。 
 
Fig. 15. Multidimensional scaling of soil baterial communities under two 

thinning treatments and control of Chamaecyparis formosensis 
plantation of Da-Sueh Shan based on DGGE profiles.  
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Stress: 0.23Oct-08
Jan-09
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Aug-09
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圖十六、人倫林道柳杉林未疏伐樣區(A)、25%疏伐樣區(B) 與 50%

疏伐樣區(C) 土壤經變性梯度膠體電泳(DGGE)分析，所得細菌

群落季節性變化之MDS圖形。 
 
Fig. 16. Multidimensional scaling of seasonal variation of soil bacterial 

communities under unthinned (A), 25% thinning (B) and 50% 
thinning (C) plots of Cryptomeria japonica plantation of Renlun 
based on DGGE profiles.   

(C) 
(接上頁)
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Stress: 0.12control
25% thinning
50% thinning

 
 

圖十七、人倫林道柳杉林疏伐後第一年，兩種疏伐處理與控制組土壤

微生物群落層級生理譜(CLPP)之MDS圖形。 
 
Fig. 17. Multidimensional scaling of soil microorganisms under two 

thinning treatments and control in the first year after thinning in 
Cryptomerica japonica plantation of Renlun based on CLPP. 
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Stress: 0.21control
25% thinning
50% thinning

 

 

圖十八、人倫林道柳杉林疏伐後第二年，兩種疏伐處理與控制組土壤

微生物群落層級生理譜(CLPP)之MDS圖形。 
 
Fig. 18. Multidimensional scaling of soil microorganisms under two 

thinning treatments and control in the second year after thinning 
in Cryptomerica japonica plantation of Renlun based on CLPP. 
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Stress: 0.05control
35% thinning
45% thinning

 

 

圖十九、大雪山紅檜林疏伐後第四年，兩種疏伐處理與控制組土壤微

生物群落層級生理譜(CLPP)之MDS圖形。 
 
Fig. 19. Multidimensional scaling of soil microorganisms under two 

thinning treatments and control in the fourth year after thinning in 

Chamaecyparis formosensis plantation of Da-Sueh Shan based on 

CLPP. 
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附錄一、培養基配製 

Appendix 1. Medium preparation  

 

1. 營養瓊脂培養基 (Nutrient agar) (Cho et al., 2008) 

牛肉抽出物 (beef extract, Difco, USA)  3 g 

蛋白腖 (peptone, Difco, USA)  5 g 

洋菜 (agar) 15 g 

以蒸餾水補至一公升體積，加熱溶解後以 121℃滅菌 15分鐘， pH

值 6.8 ± 0.1，待培養基冷卻至約 50℃，倒入無菌培養皿，室溫下凝

固。 
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2. 澱粉-酪蛋白瓊脂培養基 (Starch-casein medium) (Mackay, 1977) 

澱粉 (starch, Shimakyu’s Pure Chemicals, 

Japan) 
 10 g 

硝酸鉀 (KNO3)   2 g 

氯化鈉 (NaCl )   2 g 

七水硫酸鎂 (MgSO4．7H2O, Sigma, USA)   0.5 g 

酪蛋白 (casein)   0.3 g 

洋菜 (agar)   15 g 

環己亞胺 (cycloheximide, Sigma, USA) 100 mg 

以蒸餾水補至一公升體積，pH值以 KOH校正至 6.8 ± 0.1，加熱溶

解後以 121℃滅菌 15分鐘，待培養基冷卻至約 55℃，添加無菌的環

己亞胺混合均勻，使環己亞胺最終濃度為 100 µg/ml，待培養基冷卻

後倒入無菌培養皿中，室溫下凝固。 
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3. 酸化玫瑰紅瓊脂培養基 (Rose bengal agar) (Cho et al., 2008) 

葡萄糖 (glucose, Shimakyu’s Pure 

Chemicals, Japan)  
10 g 

蛋白腖 (peptone, Difco, USA)  5 g 

磷酸氫二鉀 (K2HPO4)   1 g 

七水硫酸鎂 (MgSO4．7H2O, Sigma, USA)  0.986 g 

玫瑰紅 (rose Bengal, Matheson, USA)  0.033 g 

洋菜 (agar)  15 g 

以蒸餾水補至一公升體積，使用氯化氫(HCl)調整 pH值為 5.0 ± 0.1。

加熱溶解後以 121℃滅菌 15分鐘，待培養基冷卻至約 50℃，倒入無

菌培養皿，室溫下凝固。 
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4. Mandels-Reese medium (Cho et al., 2008) 

羧甲基纖維 (carboxymethyl cellulose, 

Sigma, USA) 
10 g 

尿素 (urea)  0.3 g 

蛋白腖 (peptone, Difco, USA)  1 g 

硫酸銨 ((NH4)2SO4)  1.4 g 

磷酸二氫鉀 (KH2PO4)  2 g 

氯化鈣 (CaCl2．2H2O)  0.46 g 

硫酸鎂 (MgSO4．7H2O)  0.3 g 

硫酸鐵 (FeSO4．7H2O)  5 mg 

硫酸錳 (MnSO4．H2O)   1.6 mg 

硫酸鋅 (ZnSO4．7H2O)   1.4 mg 

氯化鈷 (CoCl2．6H2O)   2 mg 

洋菜 (agar)  15 g 

以蒸餾水補至一公升體積，以 KOH校正 pH值至 7.0 ± 0.1，加熱溶

解後以 121℃滅菌 15分鐘，待培養基冷卻至約 50℃，以搖動培養基

的方使羧甲基纖維素均勻分佈，倒入無菌培養皿，室溫下凝固。 
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5. 無氮甘露醇培養基 (Nitrogen free mannitol agar) (Johnson and 

Curl, 1972 ) 

甘露醇 (mannitol, Sigma, USA) 10 g 

氯化鎂 (MgCl2．6H2O)   4.27 g 

丙酸鈣 (calcium propionate, C6H10O4Ca． 

H2O)  
 1.32 g 

磷酸鎂 (magnesium phosphate,  

(Mg(H2PO4)2) ．5H2O) 
 0.27 g 

洋菜 (agar)  15 g 

以蒸餾水補至一公升體積，加熱溶解後以 121℃滅菌 15分鐘，待培

養基冷卻至約 50℃，倒入無菌培養皿，室溫下凝固。 
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6. 磷酸鈣蔗糖基礎塩類培養基 (Ca-P amended sucrose-basal salt  

medium) (Chuang et al., 2007) 

蔗糖 (sucrose, Sigma, USA)   10 g 

磷酸鈣 (Ca3(PO4)2)    3 g 

硝酸銨 (NH4NO3)    0.27 g 

氯化鉀 (KCl)   0.2 g 

七水硫酸鎂 (MgSO4．7H2O, Sigma, USA)   0.1 g 

酵母抽出物 (yeast extract, Difco, USA)    0.1 g 

硫酸鐵 (FeSO4．7H2O)    1 mg 

硫酸錳 (MnSO4．7H2O)    1 mg 

聚氧乙烯山梨醇單油酸酯 (Tween 80, 

Sigma, USA) 
  0.5  % 

洋菜 (agar)   15 g 

鏈黴素 (streptomycin, Sigma, USA) 100 mg 

以蒸餾水補至一公升體積，加熱溶解後以 121℃滅菌 15分鐘，待培

養基冷卻至約 55 ℃，添加無菌的鏈黴素混合均勻，鏈黴素最終濃度

為 100 µg/ml，倒入無菌培養皿中，室溫下凝固。 
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附錄二、抗生素的製備 

Appendix 2. Antibiotic preparation  

 

1. 環己亞胺 (cycloheximide) 

先以少量的酒精完全溶解 0.5 g 環己亞胺後，再補蒸餾水到50 mL。 

以孔徑0.2 µm 的濾膜 (0.2 µm Supor®Membrane, Pall, USA) 進行滅

菌過濾，得到無菌的環己亞胺溶液(10 mg / ml)。 

 

2. 鏈黴素 (streptomycin) 

以蒸餾水50 mL完全溶解 0.5 g 鏈黴素後。以孔徑0.2 µm的濾膜 (0.2 

µm Supor®Membrane, Pall, USA) 進行滅菌過濾，得到無菌的鏈黴素溶

液(10 mg / ml)。 

 

過濾滅菌後的抗生素保存於 4°C下，用以添加於培養基中抑制細

菌(鏈黴素)或真菌的生長(環己亞胺)。於一個月內使用。 
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附錄三、Biolog GN2 MicroPlate 上 95種碳源種類。  
 
Appendix 3. Ninety-five carbon species on Biolog GN2 MicroPlate 
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附錄四、以 Biolog GN2 Microplate分析人倫林道柳杉疏伐後第一年土

壤微生物群落層級生理譜，圖中為兩種疏伐處理與控制組土壤樣

本分別對 95種碳源的平均利用反應，X軸為 GN2 Microplate上

的碳源代號，Y軸為測量之吸光值。 
 
Appendix 4. Average levels of utilization of 95 carbon species by soil 

microorganism in the 1st year after thinning of Cryptomerica 
japonica plantation of Renlun were presented according to 
control and two thinning treatments. The X asixes represent 
carbon species on GN2 Microplate. The Y asixes represent 
the light absorbance of carbon species.     
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附錄五、以 Biolog GN2 Microplate分析人倫林道柳杉疏伐後第二年土

壤微生物群落層級生理譜，圖中為兩種疏伐處理與控制組土壤樣

本分別對 95種碳源的平均利用反應，X軸為 GN2 Microplate上

的碳源代號，Y軸為測量之吸光值。 
 
Appendix 5. Average levels of utilization of 95 carbon species by soil 

microorganism in the 2nd year after thinning of Cryptomerica 
japonica plantation of Renlun were presented according to 
control and two thinning treatments.  The X asixes 
represent carbon species on GN2 Microplate.  The Y asixes 
represent the light absorbance of carbon species.   
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附錄六、以 Biolog GN2 Microplate分析大雪山紅檜林疏伐後第四年土

壤微生物群落層級生理譜，圖中為兩種疏伐處理與控制組土壤樣

本分別對 95種碳源的平均利用反應，X軸為 GN2 Microplate上

的碳源代號，Y軸為測量之吸光值。 
 
Appendix 6. Average levels of utilization of 95 carbon species by soil 

microorganism in the 4th year after thinning of 
Chamaecyparis formosensis plantation of Da-Sueh Shan 
were presented according to control and two thinning 
treatments.  The X asixes represent carbon species on GN2 
Microplate.  The Y asixes represent the light absorbance of 
carbon species.   
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附錄七、塔塔加地區採樣前十天累積雨量圖(阿里山氣象站氣象資料, 

2007-2008)。 
 
Appendix 7. Accmulated precipitations of 10 days before sampling in 

Tatachia area.  
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