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土壤理化性质和微生物群落组成对极端水分胁迫的响应
——基于樟树盆栽实验
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摘　要： 极端气候引起降水格局变化并导致暴雨、干旱及干湿交替事件频繁发生，是影响植物生长和土壤群

落稳定的重要环境因素。为探究极端气候胁迫对植物生长及土壤环境的影响，通过设置对照组、淹水、干旱

和干湿交替胁迫模拟降水格局变化，测定樟树（Cinnamomum camphora）盆栽土壤理化性质（pH、土壤有机碳、

土壤总氮）和微生物生物量，研究樟树土壤系统对水分胁迫的响应。结果表明，相比对照组，3种胁迫处理显

著增加土壤总氮含量（P<0.001）。土壤总微生物生物量和细菌生物量在淹水和干湿交替胁迫下显著高于干旱

胁迫，而真菌生物量在几种胁迫下较为稳定。干旱胁迫下的微生物 Simpson指数显著低于其他处理。综上分

析，在极端水分胁迫后，樟树生长受到负面影响，土壤微生物受到碳底物限制更强；相比水淹和干湿交替，干旱

胁迫对樟树土壤理化和微生物群落的影响更大。樟树在遭受极端气候事件后可以考虑增强微生物–植物的耦

合作用，以提升植物适应极端气候的能力，从而维系土壤生态系统的稳定和功能并助力植物生长恢复。
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联 合 国 政 府 间 气 候 变 化 专 门 委 员 会

（Intergovernmental  Panel  on  Climate  Change，

IPCC）第 6次报告指出，人类活动对大气环流的影

响导致干旱、暴雨和旱涝交替等极端气候事件的

发生频率增加，对自然生态系统产生了严重影响[1]。

例如，在全球气候变暖背景下，频繁发生的高强度

降水和洪涝灾害成为制约植物正常生长发育的主

要水分胁迫因子[2]。同时，极端高温干旱致使全球

多地湖泊和河流水位持续下降[3]，进而威胁植物生

长。此外，高强度降水和极端干旱的频发容易导

致干湿交替现象出现，这些降水格局的变化将会

影响土壤理化性质和微生物活性等，从而影响土

壤有机碳的固存和植物生长[4]。鉴于植物在维持

生态系统平衡和保障人类健康中的重要作用，探

究极端气候胁迫对植物生长及土壤环境的影响十

分必要。樟树（Cinnamomum camphora）因其生长

速率快且病虫害少等特点，是热带和亚热带地区

的一种重要绿化造林树种[5]。在生态功能上，樟树

可以抑制粉尘、稳固土壤、防止风蚀及美化环境，

具有较高的生态经济价值[6]。但樟树对环境的变

化较为敏感，例如，在干旱胁迫下，香樟幼苗的水

分生理机能衰退，光合能力以及对二氧化碳（CO2）

的利用能力明显下降，从而抑制了体内有机物质

的积累，进而影响樟树的生长[7]。然而，樟树对不

同类型的胁迫表现出不同的响应策略，并与胁迫

条件下的土壤养分含量密切相关。干旱通常促进 
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根系在土壤中延伸，因为干旱胁迫会降低土壤碳

含量、碳氮比和微生物生物量碳等土壤养分含量[8]，

使植物需要更长的根系来获取养分，而过湿的环

境则可能有利于叶片生长[9]。此外，干湿交替条件

下，土壤氮素矿化可能增加、减少或无显著变化[10]，

土壤有机质分解也可能增加或无显著变化[11]。面

对不同的水分胁迫时，樟树展示出不同的生长反

应。例如，干湿交替下樟树叶片营养物质也可能

没有显著变化[9]。因此，以樟树为研究对象，探究

极端水分胁迫对其生长和生长环境的影响具有重

要的科学意义[12]。

植物与土壤微生物互利共生，在极端气候条

件下，水分胁迫会通过直接影响植物的生理生态

功能，进而间接影响根际微生物对养分的吸收和

利用[13]。土壤微生物群落结构与功能的变化反过

来影响土壤养分循环和植物生长[14]。例如，干旱胁

迫通过改变植物–土壤反馈机制来影响土壤微生

物功能和植物生长[15]，同时减少了土壤中养分的有

效迁移，从而减少了植物对养分的吸收[16]。此外，

根际微生物能够协助宿主植物抵御干旱胁迫。例

如，细菌能分泌更多的植物生长调节物质以增强

宿主植物的耐旱性能，而真菌可将菌丝体延伸到

植物根系外围，以获取额外的养分和水分，促进植

物在水分匮乏条件下维持正常的代谢与生长活动[17]。

与细菌相比，真菌由于独特的生理结构，对水分胁

迫的耐受性更强[18]。研究表明，在长期干旱条件

下，细菌群落的多样性和生物量显著下降，而真菌

群落则相对稳定[19]。干旱胁迫后的复水过程会引

起土壤水势的快速变化，导致微生物群落结构和

生物量发生显著变化[20]。而在干湿交替条件下，细

菌群落的活性增强，真菌群落则受到抑制[21]。此

外，也有研究发现复水过程会导致总微生物活性

数量增加[22]。同时，剧烈的水分渗透变化会诱导微

生物细胞裂解，增强土壤的矿化作用，进而影响植

物的生长[23]。

以往的研究主要集中在水分胁迫对樟树生理

生态和光合特性的影响。然而，对水淹、干旱和干

湿交替胁迫下土壤特性的变化，尤其是土壤微生

物群落的响应特征研究相对缺乏。磷脂脂肪酸

（phospholipid fatty acid，PLFA）作为微生物活细胞

的一种标志物，随微生物细胞的死亡迅速分解，可

有效反映土壤中活体微生物的状态，并能提供有

关微生物群落结构与组成的信息[24]。在极端水分

胁迫条件下，樟树幼苗的土壤微生物生物量变化，

以及这些变化对樟树幼苗生长及土壤理化性质的

影响有待进一步探究。本研究通过对不同胁迫环

境下樟树土壤微生物磷脂脂肪酸含量的分析，揭

示各类水分胁迫处理对樟树土壤微生物生物量的

影响，从而为在全球极端气候变化背景下樟树的

栽培管理与种植策略的制定提供科学依据。

 1　材料与方法

 1.1　实验材料　本实验在南昌工程学院的遮雨棚

下进行，所用土壤取自附近种植园的表层土壤，风

干后混合均匀装于底部带孔的花盆中。2017年

5月初，选取 80株长势均匀的一年生樟树幼苗预

培养，每盆种植 1株幼苗。实验开始前将所有土

壤预先浇灌至田间持水量水平。为保证实验期间

幼苗维持正常生长，每周每盆施 200 mL可溶性营

养肥（施可得园艺肥料有限公司，中国武汉）。

 1.2　实验处理　2017−09−19，选取 25盆生长良

好、长势均匀的幼苗（实验第 0天），设计 4种不同

的水分处理（图 1）。1）对照：选取 10盆幼苗置于

遮雨棚中，土壤湿度维持在田间持水量水平；2）干
旱胁迫：选取 5盆幼苗置于遮雨棚中，实验开始后

不再进行浇水；3）水淹胁迫：选取 5盆幼苗置于水

桶中，保持桶内水面高于土壤表面 5 cm，模拟水淹

胁迫；4）干湿交替：选取 5盆幼苗置于大棚中。首
 

对照
CK

水淹
Flooding

干旱
Drought

(n=5) (n=5)

(n=5)

干湿交替
Dry-wet alternation

(n=5)

图 1    实验设置示意图
Fig. 1    Experimental design diagram
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先，淹水处理幼苗（与水淹胁迫相同），气孔导度下

降到接近 0 mol·m−2·s−1（第 11天）时将幼苗从水桶

中移出，进行干旱处理，当气孔导度因干旱胁迫下

降到 0 mol·m−2·s−1 时（第 36天），再进行 1次淹水处

理直到实验结束（第 40天）。实验进行至第 40天时，

收割各处理的樟树幼苗，并对每个处理组的 5盆

土壤进行破坏性取样，将土壤混匀并去除石块和残

渣，一部分放 4 ℃ 冰箱保存，另一部分风干后过筛。

 1.3　实验指标的测定　

 1.3.1　土壤理化测定　土壤 pH的测定：土水比

1∶2.5，用 pH计测定。土壤有机碳（soil  organic
carbon, SOC）：采用重铬酸钾外氧化加热法进行测

定。土壤总氮（total nitrogen, TN）：采用硫酸–过氧

化氢消煮法。

 1.3.2　土壤微生物生物量的测定　采用磷脂脂肪

酸法（PLFA）测定土壤微生物群落结构，参照 Bligh
等[25] 的方法进行测定，用 V氯仿∶V甲醇∶V柠檬酸缓冲液=
1∶2∶0.8提取冻干土壤样品中的总脂质，将极性

脂质与糖基脂质和中性脂质分离，经甲基化转化

为脂肪酸甲酯，用气相色谱仪测定。

选取磷脂脂肪酸分子（表 1）指示微生物类

群 [26]。其中 18:1  ω7c作为指示厌氧菌的功能

菌 [27−28]。单不饱和脂肪酸包括 16:1  ω7c、 18:1
ω7c、18:1 ω9、16:1 ω5[29]。

 
 

表 1    特征脂肪酸对不同种类微生物的指征

Tab. 1　Indications of specific fatty acids for different microorganisms

微生物类群Microbial community 磷脂脂肪酸分子PLFAs

细菌Bacteria 15:0, 15:0 iso, 15:0 anteiso, 16:0 iso, 16:0 anteiso, 17:0 iso, 17:0 anteiso,
16:1 ω7c, 18:0, 18:1 ω7c

革兰氏阳性菌Gram positive bacteria 15:0 iso, 15:0 anteiso, 16:0 iso, 16:0 anteiso, 17:0 iso, 17:0 anteiso

革兰氏阴性菌Gram negative bacteria 16:1 ω7c, 18:1 ω7c

真菌Fungi 16:1 ω5c, 18:2 ω6c, 18:1 ω9c
放线菌Actinomycete 16:0 10-methyl

 

 1.3.3　土壤微生物群落多样性指标计算　真菌和

细菌磷脂脂肪酸之比（F/B）用来指示微生物群落结

构[30 − 32]。通过 PLFA生物标记的丰富度指数（SR）、
香农–威纳多样性指数（H）、Simpson 优势度指数

（D）和 Pielou均匀度指数（J）4个生态学参数评

估土壤微生物群落多样性状况[33]。具体计算方法

如下：

H = −ΣPilnPi，

D = 1−ΣPi2,

J = H/lnS ,

S R = (S −1)/lnN。

式中，Pi＝Ni/N；Ni 表示第 i 种磷脂脂肪酸含量，

i=1，2，3······；N 表示每个样品中所有磷脂脂肪酸

的含量总和；S 表示每个样品中出现的磷脂脂肪酸

种类数。

 1.4　统计分析　采用 Excel 2021对实验数据进行

整理，所有的统计分析和画图都在 R 4.0.3下完

成。使用单因素方差分析（One-way ANOVA）分

析各处理下的土壤理化性质、微生物磷脂脂肪酸

含量，显著性水平 P<0.05。

 2　结果与分析

 2.1　不同胁迫处理对樟树盆栽土壤理化性质的影

响　对照组的樟树总平均生物量为 41 g·株−1，水

淹、干旱及干湿交替胁迫的生物量分别下降了

26%、42%和 42%[9]。土壤 pH与 SOC在各处理

之间没有显著差异（图 2−a、2−b），但干旱胁迫、水

淹胁迫和干湿交替处理下的 SOC含量均比对照组

低（图 2−b）。干旱胁迫、水淹胁迫和干湿交替处理

下的 TN含量显著高于对照组（图 2−c）。土壤碳

氮比（C/N）在干旱胁迫、水淹胁迫和干湿交替处理

下显著低于对照组（图 2−d）。
 2.2　不同胁迫对土壤微生物生物量的影响　总微

生物生物量在干旱胁迫下显著低于水淹胁迫和干

湿交替胁迫（图 3−a）。进一步分析细菌生物量和

真菌生物量发现，干旱胁迫下细菌生物量显著低

于其他处理（图 3−b）；真菌生物量在各处理之间无

显著差异（图 3−c）；水淹胁迫下真菌/细菌（F/B）显
著低于对照组和干湿交替处理组（图 3−d）。
 2.3　不同胁迫对土壤微生物群落结构多样性的影

响　由图 4可看出，干湿交替胁迫下微生物生物

量丰度的增加主要是由于革兰氏阴性细菌含量的
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图 2    各处理下土壤 pH（a）、有机碳（b）、总氮（c）和碳氮比（C/N）（d）

Fig. 2    Soil pH (a), soil organic carbon (b), total nitrogen (c), and C/N (d) in each treatment
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One-way analysis of variance （ANOVA） was perfomred；asterisks indicate significant differences among different groups.

***：P < 0.001；**：P < 0.01；*：P < 0.05.
图 3    各处理下土壤总微生物生物量（a）、细菌生物量（b）、真菌生物量（c）、真菌/细菌比（d）

Fig. 3    Total soil microbial biomass (a), bacterial biomass (b), fungal biomass (c), and
fungal/bacterial ratio (d) of each treatment
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增加。水淹胁迫下，革兰氏阳性菌丰度减少，而革

兰氏阴性细菌和真菌丰度增加。干旱胁迫下微生

物生物量丰度减少。

各微生物多样性参数中，Simpson指数在干旱

胁迫下显著低于对照和干湿交替处理；各处理在

丰富度指数、香农–威纳指数和 Pielou均匀度指数

上，均无显著性差异（图 5）。
 

 
 

4

1

6

2

0

P=0.63

丰富度指数/SR 香农威纳指数/H 辛普森指数/D Pielou 均匀度指数/J

P=0.13

P=0.02

P=0.11

*

*
对照 (CK)

淹水 (Flooding)

干旱 (Drought)

干湿交替 
(Dry-wet alternation)

单因素方差分析，星号表示不同组别间存在显著差异。 “*”代表 P<0.05。                                                                  
One-way analysis of variance （ANOVA）；asterisks indicate significant differences among different groups；*：P < 0.05.

图 5    不同处理下各微生物多样性指数
Fig. 5    Microbial diversity indices in different treatments

 

由表 2可知，16:1 ω5c只在干湿交替胁迫下出

现；16:1 ω7c在干湿交替胁迫下显著高于干旱胁

迫；18:1 ω7c在干旱胁迫下，显著低于其他处理组；

18:1 ω9c在各处理下均无显著差异，且在干湿交替

 

对照
CK

水淹
Flooding

干旱
Drought

Dry-wet 
alternation

0 5

革兰氏阳性菌
Gram positive bacteria

革兰氏阴性菌
Gram negative bacteria

放线菌
Actinomycete

真菌
Fungi

革
兰
氏

阳
性
菌

革
兰
氏

阴
性
菌

放
线 菌

真
菌

10/种

i 15:0
a 15:0
i 16:0
a 16:0
i 17:0
a 17:0

16:1 ω7c
18:1 ω7c

10Me 16:0

16:1 ω5c
18:1 ω9c
18:2 ω6c

各处理磷脂脂肪酸绝对丰度
The absolute abundance of phospholipid fatty acids in each treatment

干湿交替

图 4    各处理磷脂脂肪酸绝对丰度
Fig. 4    The absolute abundance of phospholipid fatty acids in each treatment

 

表 2    不同胁迫对单不饱和磷脂脂肪酸含量的影响

Tab. 2　Effects of different stresses on the content of monounsaturated phospholipid fatty acids

PLFAs指标
处理 Treatment

对照 CK 淹水 Flooding 干旱 Drought 干湿交替 Dry-wet alternation

16:1 ω5c NA NA NA 0.74（−）

16:1 ω7c 1.12（0.15）ab 1.44（0.25）ab 0.54（0.12）b 2.17（0.57）a

18:1 ω7c 0.96（0.26）a 1.21（0.26）a 0.46（0.26）b 1.59（0.26）a

18:1 ω9c 1.13（0.19）a 1.61（0.45）a 1.00（0.12）a NA
　　注：表中值为平均值（标准误差），单因素方差分析（ANOVA），不同字母表示有显著差异，相同字母无显著差异。（−）表
示该处理下所有重复中只出现一次对应PLFA，NA表示该处理下无对应PLFA出现。
　　Note:The data in the table are the average values （standard error） and subjected to one-way analysis of variance （ANOVA）.
Different letters in the same row indicate significant differences. （−） indicates only one corresponding PLFA in all replicates
under this treatment；NA indicates no corresponding PLFA under this treatment.
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胁迫下没有出现。

 3　讨　论

 3.1　不同胁迫对樟树生长和土壤理化性质的影响

　在本研究中，与对照组相比，胁迫处理下的樟树

总生物量显著降低[9]。土壤中的氮磷元素与植物

体内的养分循环过程密切相关[34−35]，是维持植物体

生长发育的必需元素[36]。水分胁迫使根系养分吸

收能力发生变化，对土壤氮素的需求减少，樟树生

长受限，导致在不同胁迫处理下土壤 TN含量显著

增加，这与先前的研究结果相吻合 [35]。而 SOC
含量在各胁迫处理下均低于对照组（P=0.09）。一

方面，樟树生长受到抑制导致向地下输入的光合

碳含量减少[37]；另一方面，在水淹胁迫下，土壤中

的可溶性有机质被水溶解而损失，降低了土壤中

的有机碳含量，不利于土壤碳的固定和储存[38−39]。

 3.2　不同胁迫对土壤微生物的影响　本研究表

明，干旱胁迫下，总微生物生物量显著低于水淹胁

迫和干湿交替胁迫，低于对照组但不显著。因为

干旱下土壤水分匮乏，导致微生物细胞内部产生

较高的渗透压，进而引发微生物细胞损伤甚至死

亡，从而降低了微生物生物量[40]。进一步将总微生

物生物量分类发现，相比真菌生物量，细菌生物量

在各胁迫下含量发生显著变化。有研究表明，与

细菌相比，真菌拥有独特的水分调控机制，能够通

过菌丝体内部水分的有效再分配来应对水分胁迫

所带来的生理挑战[41]，因此更加能适应水分的波

动[42]。此外，细菌在土壤环境中的运动和对营养物

质的获取，在很大程度上取决于土壤中水分的有

效流动性，因而与真菌相比，细菌对于水分条件变

化更为敏感[43]。这一结论凸显出水分条件对不同

类型的土壤微生物群落结构和功能响应的差异化

影响。

在水淹和干湿交替处理下，革兰氏阴性细菌

丰度增加。这可能是因为在水淹条件下土壤环境

转变为低氧或无氧状态，有利于厌氧微生物的繁

殖[44]，本实验结果显示，厌氧细菌标志物 18:1 ω7c
特征脂肪酸在水淹及干湿交替处理组中的浓度显

著高于对照组和干旱胁迫组。尽管真菌相比细菌

被认为在对抗水分胁迫方面具备一定的优势，但

有研究发现，真菌占据多重水分生态位，并且部分

真菌类群对水分的变化极为敏感[45]。本研究同样

发现在水淹胁迫下，代表真菌的 18:1 ω9c特征脂

肪酸含量高于对照组与干旱胁迫处理组，使得水

淹胁迫下的真菌丰度提升。而干湿交替则是因为

磷脂脂肪酸的种类增多，使其丰度提升。此外，放

线菌在本次研究中的分布表现出明显的环境偏

好，除了在淹水胁迫下没有出现，其他处理组均检

测到放线菌的存在，可能是因为放线菌耐受干旱

的能力较强且喜欢偏干燥的环境[46]，因此在水淹条

件下未能检测到。真菌/细菌比在淹水处理下显著

低于对照组，也证实可能是淹水导致土壤中溶解

氧含量减少，厌氧细菌的含量在水淹胁迫下增加，

导致微生物群落结构发生改变[47]。

在表征微生物多样性的各生态学参数中，

Simpson指数在干旱胁迫下显著低于对照组和干

湿交替胁迫。表明干旱胁迫下微生物群落种类较

少，进而导致微生物群落多样性下降。但干湿交

替处理下的各多样性参数相比其他处理都较高，

若干种单不饱和特征脂肪酸在干湿交替处理下的

含量也相对较高，外界胁迫越大微生物能够合成

更多单不饱和脂肪酸[48]，对干湿交替下微生物多样

性有一定促进作用[49]。

土壤水分的变化会引起植物养分、土壤理化

性质和土壤微生物之间关系的变化[50]。本研究结

果显示，在水淹处理下，革兰氏阴性细菌 16:1 ω7c
和 18:1 ω7c丰度增加，可能促进了碳循环相关的

细菌对有机质的利用[51]。有研究表明，长期水淹可

以增加土壤微生物的活性，从而促进微生物对有

机质的转化[52]。在干湿交替处理下，一方面，干旱

期间积累的有机质和死亡的微生物被存活的微生

物重新利用，微生物群落进入快速生长和繁殖阶

段[22]，这一过程导致不饱和磷脂脂肪酸的含量和种

类增加，增强了细菌群体的代谢活动，从而促进了

微生物对碳基质的降解和消耗[53]。此外，较低的土

壤碳氮比可能导致更多的氮元素可供微生物利

用，微生物的快速增长对碳源的需求随之加大，从

而增强了碳的矿化作用[22]；另一方面，干旱复水能

显著提高土壤中 CO2 的释放速率 [54]，从而导致

SOC含量减少。而干旱处理下，虽然微生物生物

量与多样性显著降低，但在面对极度缺水的情况

下，微生物会更为高效地利用土壤中的有机物质，

来应对突然改变的环境 [53]，从而造成 SOC的减

少。综合来看，土壤水分的不同处理方式通过调

第 5 期 陈    虹等: 土壤理化性质和微生物群落组成对极端水分胁迫的响应 791



节微生物活动和养分循环过程，影响 SOC动态。

 4　结　论

本研究基于盆栽控制实验，发现干旱胁迫抑

制樟树幼苗的生长和土壤有机碳的固存潜力，并

改变土壤微生物群落结构。相比之下，淹水胁迫

和干湿交替虽然在一定程度上促进土壤微生物多

样性的增加，但这两类水分胁迫条件下土壤有机

碳含量相较于对照组均下降，且樟树的生物量也

显著减少。综上所述，相较于水淹和干湿交替胁

迫，干旱胁迫对樟树与土壤微生物的综合影响最

为显著。因此，在樟树遭受极端气候事件的恢复

阶段，应考虑增强微生物–植物的耦合作用，提升

植物适应极端气候的能力，同时维系土壤生态系

统的稳定和功能，从而提高树木对极端环境的适

应性和恢复力。
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Response of soil physio-chemical properties and microbial
community composition to extreme water stress based on
a pot experiment of Cinnamomum camphora seedlings

CHEN Hong1#,   DUAN Honglang2,   WU Jianping1,3*
（1. Ministry of Education Key Laboratory for Transboundary Ecosecurity of Southwest China/Yunnan Key Laboratory of Plant Reproductive Adaptation
and Evolutionary Ecology/School of Ecology and Environmental Science, Yunnan University, Kunming, Yunnan 650500, China; 2. Guizhou Research
Center for Forest Resources and Environment/College of Forestry, Guizhou University, Guiyang, Guizhou 550025,China; 3. Jiangxi Key Laboratory for

Restoration of Degraded Ecosystems & Watershed Ecohydrology, Nanchang Institute of Technology, Nanchang, Jiangxi 330099, China）

Abstract：Extreme climate-driven alterations in precipitation patterns lead to frequent heavy rainfall, drought,
and  dry-wet  alternation  events,  and  hence  significantly  impact  plant  growth  and  soil  community  stability.
Cinnamomum  camphora,  a  crucial  economic  species  for  greening,  is  particularly  sensitive  to  these
environmental  changes.  Understanding  the  influence  of  altered  precipitation  patterns  on  the  growth  of  C.
camphora  and  its  associated  soil  systems  holds  significant  implications  for  cultivation,  management  and
planting strategies in the context of global extreme climate change. A pot experiment was designed to simulate
precipitation patterns to cultivate C. camphora seedlings to determine the soil physicochemical properties (pH,
soil organic carbon, and soil total nitrogen) and microbial biomass in the pot soil.  The seedlings were treated
with stress of  flooding,  drought,  or  wet-dry alternation,  with no stress as  a  control.  Results  indicated that  the
three stress treatments notably increased soil  total  nitrogen content (P<0.001 as against  the control.  Soil  total
phospholipid fatty acids and bacterial biomass were significantly higher in the stress treatment of flooding or
dry-wet  alternation  compared  to  the  drought  stress,  whereas  fungal  biomass  remained  relatively  stable  under
stress conditions.  Additionally,  the microbial  Simpson index was significantly lower under the drought stress
treatment  compared  to  the  other  treatments.  In  conclusion  under  extreme  stress  events  the  growth  of  C.
camphora  was  inhibited,  and  the  soil  microorganisms  become  more  constrained  by  carbon  substrates.  The
drought  stress  had  a  more  pronounced  impact  on  soil  physiochemical  properties  and  microbial  communities
compared  to  the  stress  treatments  of  flooding  and  dry-wet  alternation.  Under  the  extreme  climate  events  the
coupling of microorganisms and plants should be enhanced to improve the ability of plants to adapt to extreme
climate, thereby preserving the stability and functionality of the soil ecosystem and benefiting plant recovery.
Keywords：Cinnamomum  camphora； drought  stress； flooding  stress； dry-wet  alternation； phospholipid  fatty

acid
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