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摘要：为了探讨草地不同植物功能群土壤微生物碳源利用差异，利用 Ｂｉｏｌｏｇ－ＥＣＯ 微平板检测法，研究了松嫩放牧草地禾草

（Ｇｒａｓｓ）、羊草（Ｌｅｙｍｕｓ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ）、杂类草 （Ｆｏｒｂ） 和豆科牧草（Ｌｅｇｕｍｅ） ４ 种植物功能群土壤微生物碳源代谢的多样性变化特

征。 结果表明，在培养的 ２４０ ｈ 内，４ 种不同植物功能群的土壤微生物对碳源的利用程度均随着时间的延长而升高，表明微生物

代谢活性随着时间而增强；不同植物功能群土壤微生物总体活性（ＡＷＣＤ） （Ｐ ＜ ０．００１）、Ｓｈａｎｎｏｎ－ｗｉｅｎｅｒ 指数（Ｈ）（Ｐ ＜ ０．００１）、
物种丰富度（Ｒ） （Ｐ ＝ ０．００５）、Ｐｉｅｌｏｕ 均匀度指数（Ｅ） （Ｐ ＜ ０．００１）差异显著；其中禾草的各项指数明显高于其他三种（Ｐ ＜

０．０１），杂类草的各指标均最低。 禾草、羊草对糖类、氨基酸类、羧酸类、多聚物类有较好的利用，豆科牧草除羧酸类外对其他碳

源都有更好的利用，杂类草只对酚类碳源利用率最高，而对其他碳源利用率极低。 总体得出 ４ 种功能群土壤微生物的碳源利用

率顺序为：禾草 ＞ 羊草 ＞ 豆科牧草 ＞ 杂类草。
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Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ； ｐｌａｎｔ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｒｏｕｐｓ； ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ； Ｓｏｎｇｎｅｎ ｓｔｅｐｐｅ； Ｂｉｏｌｏｇ⁃Ｅｃｏ

生态系统是由地上和地下两个部分组成的一个有机整体，地上草地植被情况可以直接影响土壤微生物群

落生态过程［１］，植物功能群及其物种多样性的变化也往往导致土壤微生物群落多样性的变化或功能的改变。
地下生态系统是土壤生物群落及其生存环境共同组成的动态平衡系统，而土壤微生物群落也能直接驱动植物

群落的改变［２］。 土壤微生物的分布和活动情况，不仅能反映各种环境因素对微生物的影响和作用，也可反映

草地所处状况［３⁃４］。 找出草地生态系统中植物功能群和土壤微生物类群的协同演替规律，可为科学探索草地

生态恢复途径提供理论依据。
微生物多样性在维持土壤质量、维护陆地生态系统稳定方面的重要作用日益引起人们的关注［５］。 微生

物代谢特征的变化受植物与土壤协同作用的影响［６］，植物群落的结构和组成的变化对土壤微生物产生重大

影响［７⁃８］，可以明显改变植物根际土壤微生物的群落结构和多样性［９］。 长期协同进化导致植物可以选择那些

有利于自身凋落物快速分解的分解者［１０］，即植物和分解者之间存在协同作用。 微生物对环境的作用主要是

通过群落代谢功能差异来实现的，因此微生物功能多样性信息对于明确不同环境中微生物群落的作用、深入

了解生态系统内部结构和功能变化具有重要意义［１１］。 Ｂｉｏｌｏｇ⁃ＥＣＯ 法常用来研究不同植物群落土壤微生物群

落的功能多样性，通过微生物对 ３１ 种碳底物的不同利用情况来反应微生物群落代谢功能多样性［１２］，近年来

在国内外得到广泛应用［１３⁃１６］。
松嫩草地是我国北方生态环境较好的重要牧区之一，是东北平原的天然生态屏障，因受到人类活动与环

境变化的影响，松嫩草地生态系统出现破坏与退化趋势。 松嫩草地植被类型为羊草草原，羊草（ Ｌｅｙｍｕｓ
ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ）群落占绝对优势，分布着禾草、杂类草和豆科牧草等不同植物功能群。 研究表明，羊草草原土壤微生

物的数量和生物量与植物种类有关［１７］，但植被对微生物多样性的影响机制非常复杂，需要在种群、群落和生

态系统多个层面上研究土壤微生物多样性的响应与适应，目前有关松嫩草地植物功能群与土壤微生物功能多

样性关系仍不清楚。
本研究以松嫩草地为研究对象，通过 Ｂｉｏｌｏｇ⁃ＥＣＯ 法研究 ４ 种不同植物功能群土壤微生物群落的主要碳

源利用差异，明确土壤微生物功能多样性对环境条件的敏感程度，探讨松嫩草地生态恢复过程中植物功能群

与地下土壤微生物之间的协同演替规律，以期为草地生态系统的恢复与重建提供理论依据。

１　 材料与方法

１．１　 研究区概况

　 　 研究地区位于吉林省长岭县境内（４４°３２′４４″—５８″ Ｎ， １２３°３９′５２″— ４０′１７″ Ｅ），平均海拔 １３０—１４０ ｍ，属

２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３５ 卷　
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于温带半干旱季风气候，年均气温 ４—９ ℃，年降水量 ２８０—４５０ ｍｍ，多集中在 ６—９ 月，占全年 ８０％以上。 土

壤类型为碱化与盐化草甸土。 植被类型为羊草草原，羊草群落占绝对优势，其次还分布着芦苇（Ｐｈｒａｇｍｉｔｅｓ
ａｕｓｔｒａｌｉｓ）、贝加尔针茅 （ Ｓｔｉｐａ ｂａｉｃａｌｅｎｓｉｓ） 虎尾草 （ Ｃｈｌｏｒｉｓ ｖｉｒｇａｔａ）、拂子茅 （ Ｃａｌａｍａｇｒｏｓｔｉｓ ｅｐｉｇｅｉｏｓ）、碱茅

（Ｐｕｃｃｉｎｅｌｌｉａ ｔｅｎｕｉｆｌｏｒａ）、兴安胡枝子（Ｌｅｓｐｅｄｅｚａ ｄａｖｕｒｉｃａ Ｓｃｈｉｎｄｌｅｒ）、黄花草木犀（Ｍｅｌｉｌｏｔｕｓ ｏｆｆｉｃｉｎａｌｉｓ）、全叶马兰

（Ｋａｌｉｍｅｒｉｓ ｉｎｔｅｇｒｉｆｏｌｉａ）和碱蓬（Ｓｕａｅｄａ ａｕｃａ）等植物，形成镶嵌分布格局。
土壤理化性质见表 １。 ｐＨ 值采用 ｐＨ 计（雷磁 ＰＨＳ⁃ ３Ｃ）测定；电导率采用电导率仪（雷磁 ＤＤＳ⁃ ３０７）测

定；土壤含水量测定采用烘干法，１０５ ℃烘 １２ ｈ 后称重得到质量含水量；土壤有机碳测定采用重铬酸钾容量法

（外加热法）；土壤全氮测定采用凯氏定氮法（ＦＯＳＳ ＴＥＣＡＴＯＲ２３００ 全自动凯氏定氮仪）。

表 １　 供试土壤的理化指标（Ｎ＝ ３，`ｘ±ｓ）

Ｔａｂｌｅ １　 Ｂａｓｉｃ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｄ（Ｎ＝３，`ｘ±ｓ）

土壤理化性质
Ｐｈｙｓｉｃｏ⁃ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

禾草
Ｇｒａｓｓ

羊草
Ｌ． ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ

杂类草
Ｆｏｒｂ

豆科牧草
Ｌｅｇｕｍｅ

ｐＨ 值 ｐＨ ｖａｌｕｅ ９．９ ± ０．２７７８ａ ９．８５ ± ０．０２６５ａ ８．３２７ ± ０．６４０３ｂ ７．８５７ ± ０．１００２ｂ

电导率 Ｅｌｅｃｔｒｉｃ ｃｏｎｄｕｃｔｉｖｉｔｙ（Ｓ·ｃｍ－１） ５９１．３３３ ± ６２．３０８４ａ ５２０ ± １００．０４５０ａ １３５．６６７ ± ３．０５５１ｂ １２２ ± １３．７４７７ｂ

含水量 Ｓｏｉｌ ｗａｔｅｒ ／ ％ ８．９０８７ ± ０．８２８６ｂ １１．１１３ ± １．２２３６ａ ８．５２４ ± ０．０７４８ｂ ９．０４５ ± ０．３５０３ｂ

有机碳 Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ２．６５２ ± ０．９４１１ｃ ７．１１ ± １．１４８ｂ １３．６７２ ± ０．９９４４ａ １２．０４３ ± ０．３１１ａ

全氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ（ｇ ／ ｋｇ） ０．７７７ ± ０．１１６２ｃ ０．９４３ ± ０．１１７３ｃ １．６５４ ± ０．１１０１ａ １．２８３ ± ０．１１１５ｂ

Ｃ ／ Ｎ Ｃ：Ｎ ｒａｔｉｏ ３．７２２ ± ０．７６０２ｃ ８．３５８ ± ０．５３３５ｂ ９．１９９ ± ０．６４８５ａｂ １０．４９２ ± １．０７２１ａ

采用 Ｄｕｃａｎ′ｓ ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｒａｎｇｅ ｔｅｓｔ 方法分析，同一行不同字母表示显著性差异（Ｐ＜０．０５， ｎ＝ ３）
四个植物功能群土壤理化指标均存在显著差异（Ｐ ＜ ０．０５），ｐＨ 值（Ｐ ＝ ０），电导率（Ｐ ＝ ０），含水量（Ｐ ＝

０．０１２），有机碳 （Ｐ ＝ ０），全氮 （Ｐ ＝ ０），Ｃ ／ Ｎ （Ｐ ＝ ０）。 禾草和羊草土壤样品 ｐＨ 值和电导率表现一致，杂类

草和豆科牧草一致，前者高于后者；含水量在羊草样品较高，其他样品相同；有机碳在杂类草和豆科牧草中表

现最高，羊草次之，禾草最少；全氮杂类草最高，豆科牧草较低，而禾草和羊草最少；碳氮比在豆科牧草 ＞ 杂类

草 ＞ 羊草 ＞ 禾草，但杂类草与豆科牧草和羊草差异不显著。 禾草与羊草因具有相似植物物种组成其理化性

质也相近，杂类草与豆科牧草功能群表现出较大差异。
１．２　 样品采集

２０１１ 年的 ８ 月，在样地植物盖度和均匀度最高时进行植被调查和土样的采集。 设定样地大小为 １００ ｍ×
１００ ｍ， ３ 个样地重复。 每个样地选取禾草、羊草、杂类草和豆科牧草四个植物功能群，每个植物功能群样方

大小为 １ ｍ×１ ｍ，采用“五点混合法”取样（土钻直径 ２ ｃｍ，取样深度 ２０ ｃｍ），三次重复。 先剔除新鲜土样中石

砾及植物残茬等杂物，然后 ５ 点混匀后（约 ６００ ｇ），装入封口袋中，用冰盒将样品带回实验室，过 ２ ｍｍ 筛，置
于 ４℃冰箱保存。
１．３　 土壤微生物功能多样性测定

采用 Ｂｉｏｌｏｇ ＥＣＯ 微孔板培养法，测定土壤细菌群落对 ３１ 种单一碳源的利用能力：称取 ５ｇ 土壤样品，用灭

菌生理盐水按 １０ 倍稀释法制成 １０－４的土壤稀释液，用振荡器混匀（５ ｍｉｎ，１８０ ｒ ／ ｍｉｎ）。 稀释液颜色较深时，采
用 １５００ ｒ ／ ｍｉｎ 离心 ３ ｍｉｎ。 将土壤稀释液导入样品槽，吸取 １５０ ｕＬ 接种液，注入 ＥＣＯ 微平板的每个微孔，确
保每个微孔移入量相等。 将微平板放入培养箱，在 ２５ ℃下培养 ２４０ ｈ，每 １２ ｈ 在 ５９０ ｎｍ 和 ７５０ ｎｍ 下 ｂｉｏｌｏｇ
仪读数。

微孔板的颜色变化采用单孔颜色平均值（ａｖｅｒａｇｅ ｗｅｌｌ ｃｏｌｏｒ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ，ＡＷＣＤ）来表示，小于 ０．０６ 的值按

零处理，计算公式为：ＡＷＣＤ ＝ ∑（Ｃ５９０ －Ｃ７５０） ／ ３１． 式中：Ｃ５９０为单孔 ５９０ ｎｍ 吸光度值减去对照孔吸光度值；
Ｃ７５０为单孔 ７５０ ｎｍ 吸光度值减去对照孔吸光度值。

培养 １８０ ｈ 的数据用于计算土壤微生物群落功能多样性，计算公式如下：

３　 １７ 期 　 　 　 曲同宝　 等：松嫩草地 ４ 种植物功能群土壤微生物碳源利用的差异 　
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（１）Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 指数（Ｈ）： Ｈ ＝ － ∑（Ｐｉ × ｌｎＰｉ）

（２）物种丰富度（Ｒ）： Ｒ ＝ Ｓ
（３）Ｐｉｅｌｏｕ 均匀度指数（Ｅ）： ＥＨ ＝ Ｈ ／ Ｈｍａｘ ＝ Ｈ ／ ｌｎＳ

式中，Ｐｉ ＝ Ｃ５９０－Ｃ７５０ ／ ∑（Ｃ５９０ － Ｃ７５０） ，Ｓ 为 ＥＣＯ 板中颜色变化孔的数目。

１．４　 统计分析

采用 ＳＰＳＳ １６．０ 对数据进行单因子方差分析（ｏｎｅ－ｗａｙ ＡＮＯＶＡ），并用 ＬＳＤ 法进行差异显著性检验，利用

Ｐｅａｒｓｏｎ 相关系数评价 ＡＷＣＤ 值、Ｓｈａｎｎｏｎ－Ｗｉｅｎｅｒ 指数、物种丰富度、均匀度指数与土壤理化性质（ｐＨ、电导

率、含水量、有机碳、全氮、碳氮比）的相关关系，应用 Ｃａｎｏｃｏ ４．５ 软件对土壤生物代谢指标和理化性质进行冗

余分析（ＲＤＡ），以样方－环境变量（土壤理化性质）作图。

２　 结果

图 １　 土壤微生物群落单孔平均光密度变化

　 Ｆｉｇ．１　 Ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｉｎ ＡＷＣＤ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｏｖｅｒ ｔｉｍｅ

ｆｏｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｌａｎｔ ｆｕｎｃｔｉｎａｌ ｇｒｏｕｐｓ

单孔颜色平均值（ａｖｅｒａｇｅ ｗｅｌｌ ｃｏｌｏｒ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ，ＡＷＣＤ）

２．１　 不同植物功能群土壤微生物的平均吸光值比较

各土壤样品的平均孔颜色变化率（ＡＷＣＤ）随培养

时间增加而逐渐升高，土壤微生物 ＡＷＣＤ 随时间变化

呈平坦的“Ｓ”型曲线（图 １）。 各土壤样品在 ０ ｈ—３６ ｈ
内 ＡＷＣＤ 值为 ０，表明在 ３６ｈ 内碳源基本未被利用，而
在 ３６—１８０ ｈ，ＡＷＣＤ 随着微生物生长进入指数期而急

剧升高，碳源开始被大幅度利用，１８０ ｈ—２４０ ｈ 时间段

内微生物生长进入稳定期，对碳源的利用趋于平缓。
不同植物功能群土壤微生物的平均吸光值比较，禾

草最高，其次为羊草和豆科牧草，这两种功能群土样生

长曲线较为接近，只是羊草略高于豆科牧草，杂类草土

壤微生物 ＡＷＣＤ 一直维持较低水平，且远低于其他 ３
类。 通过对 ＡＷＣＤ 值随时间变化曲线变化可以看出，
各样品对碳源的利用程度随着时间的延长而升高，说明微生物代谢活性随着时间而增强。 禾草土壤微生物代

谢周期较其他样品长，利用碳源类型也较丰富。 杂类草土壤微生物种类和代谢活性最低。
２．２　 不同植物功能群土壤微生物碳源利用多样性指数分析

植物功能群土壤微生物碳源利用多样性指数结果表明（图 ２），禾草微生物总体活性（ＡＷＣＤ） （Ｐ ＜
０．００１）、Ｓｈａｎｎｏｎ⁃ｗｉｅｎｅｒ 指数（Ｐ ＜ ０．００１）、物种丰富度（Ｐ ＝ ０．００５）、Ｐｉｅｌｏｕ 均匀度指数（Ｐ ＜ ０．００１）明显高于

其他三种，而杂类草的各指标均最低。
相关分析结果表明（表 ２）：ＡＷＣＤ、Ｓｈａｎｎｏｎ⁃ｗｉｅｎｅｒ 指数、物种丰富度、均匀度指数与土壤有机碳和全氮均

呈显著相关，ＡＷＣＤ、物种丰富度与电导率呈显著相关，说明对微生物碳源利用有重要影响，而土壤水分含量、
ｐＨ 和 Ｃ ／ Ｎ 与多样性指数之间均无显著相关关系。
２．３　 不同植物功能群土壤微生物对碳源的利用情况比较

图 ３ 所示 Ｂｉｏｌｏｇ⁃ＥＣＯ 微平板的 ３１ 种碳源利用情况，依次为糖类、氨基酸类、羧酸类、多聚物类、酚类和

胺类。
不同植物功能群土壤对 ６ 类碳源的利用程度不同，禾草、羊草和豆科牧草土样能对其中 ５ 类进行很好利

用，而杂类草土样只能很好利用 １ 种碳源，对其他碳源利用率均最低。 羊草土壤微生物对胺类利用率最高，豆
科牧草仅次之。 禾草和羊草土壤样品对多聚物的利用率高于其他碳源，豆科牧草对羧酸类利用率最低，而杂

类草只对酚类利用率最高。
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图 ２　 不同植物功能群下土壤微生物功能群 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃ｗｉｅｎｅｒ 指数、物种丰富度、Ｐｉｅｌｏｕ 均匀度指数

Ｆｉｇ．２　 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃ｗｉｅｎｅｒ ｉｎｄｅｘ， ｒｉｃｈｎｅｓｓ ａｎｄ Ｐｉｅｌｏｕ ｅｖｅｎｎｅｓｓ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｐｌｏｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｌａｎｔ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｒｏｕｐｓ

表 ２　 土壤理化指标与 ＡＷＣＤ，多样性指数之间相关系数

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｐｒｅｄｉｃｔｉｎｇ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ａｓ ｓｏｉｌ ｖａｒｉａｂｌｅｓ

项目 Ｉｔｅｍ 理化指标
Ｐｈｙｓｉｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

相关系数
Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｒ Ｐ

平均孔颜色变化率 ＡＷＣＤ 电导率 ０．６８ ０．０１５

有机碳 －０．７９８ ０．００２

全氮 －０．９ ０

Ｓｈａｎｎｏｎ⁃ｗｉｅｎｅｒ 指数 电导率 ０．５４４ ０．０６７

Ｓｈａｎｎｏｎ⁃ｗｉｅｎｅｒ ｉｎｄｅｘ 有机碳 －０．７５９ ０．００４

全氮 －０．８４８ ０

丰富度 Ｒｉｃｈｎｅｓｓ 电导率 ０．６８９ ０．０１３

有机碳 －０．７５ ０．００５

全氮 ０．８９９ ０

Ｐｉｅｌｏｕ 均匀度指数 电导率 ０．４２６ ０．１６８

Ｐｉｅｌｏｕ ｅｖｅｎｎｅｓｓ ｉｎｄｅｘ 有机碳 －０．６８４ ０．０１４

全氮 －０．７３４ ０．００７

２．４　 不同植物功能群土壤微生物功能多样性冗余分析

对土壤功能群多样性（Ｂｉｏｌｏｇ ｅｃｏ）数据首先进行 ＤＣＡ 分析，确定排序方式为线性模型 ＲＤＡ。 不同样方分

布与土壤各理化指标关系如图 ４ 所示，样方垂直投影在射线（延长线）上，沿着变量箭头方向环境变量值逐渐

增大。 把复杂的数据通过二维图标表现出来，相似的样品分布位置相近，可以直观感受到群落差异。 图中第

１，２，３ 和 ４ 轴对响应变量的解释比例分别为 ５５．０％，１６．２％，９．８％和 ０．８％，其中第 １ 轴解释了土壤微生物功能

群的大部分变量（图 ４）。 第 １ 轴解释的环境变量对应为：ＴＮ （ ｒ＝ ０．５２， Ｐ ＜ ０．００１），ＳＯＣ （ ｒ＝ ０．４２， Ｐ＜０．００１），
ＥＣ （ ｒ＝ ０．３８， Ｐ＜０．００１），ｐＨ （ ｒ＝ ０．２９， Ｐ＜０．００１），ＳＷＣ （ ｒ＝ ０．２４， Ｐ＜０．００１），Ｃ ／ Ｎ （ ｒ ＝ ０．２１， Ｐ＜０．００１）。 所有

土壤变量可以解释土壤微生物功能群变化总变量的 ８２．９％（蒙特卡罗置换检验 ９９９，Ｐ ＝ ０．００１）。 从图上可以

看出，除杂类草和豆科牧草各有一个点离散较大外，其余各点都按植物功能群不同而有规律分布，说明对底物

碳源的代谢功能产生的差异主要由植物功能群决定，而按照 ＲＤＡ 第一主成分 ＴＮ 分析能解释变量的 ５５％，发

５　 １７ 期 　 　 　 曲同宝　 等：松嫩草地 ４ 种植物功能群土壤微生物碳源利用的差异 　
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图 ３　 土壤微生物对不同碳源利用

Ｆｉｇ．３　 ＡＷＣＤ ｃｈａｎｇｅ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅｓ

现样方按照 ＴＮ 值大小排序为：禾草、羊草、豆科牧草及

杂类草，而禾草与羊草值极为相似。

３　 讨论

贾夏等［１８］认为采用 Ｂｉｏｌｏｇ Ｅｃｏ 微平板分析环境微

生物群落特征时，建议微平板选择 ２４０ ｈ 培养并连续读

数，再根据 ＡＷＣＤ 曲线“拐点”进行数据合理地选取和

分析，得出的结论相对可能会与实际环境情况更为接

近。 本实验 ＡＷＣＤ 曲线研究结果符合这一规律， ４ 种

植物功能群土壤微生物群落在培养 ３６ ｈ—１８０ ｈ 时间内

呈指数级增长，与王光华等［１９］研究结果相同，与其他学

图 ４　 土壤微生物功能多样性 ＲＤＡ 分析

　 Ｆｉｇ．４　 Ｂｉｏｐｌｏｔｓ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｔｈｅ ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ （ＲＤＡ） ｏｎ

ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｎｓｔｒａｉｎｅｄ ｂｙ ｓｏｉｌ ｄａｔａ

者［２０⁃２５］ 研究结果略有不同，可能与研究地点及土壤利

用方式不同有关，松嫩草原是从东部森林与西部内蒙古

典型草原之间的过渡类型，属低湿草甸草原。
羊草功能群是松嫩草甸草原的主要优势群落，其次

是由羊草和芦苇组成禾草功能群，杂类草和豆科牧草功

能群生长在土壤肥沃的草甸土上，但这 ２ 类群落在松

嫩草甸草原上分布的面积很小。 从不同植物功能群土

壤微生物群落碳源利用模式及碳源利用多样性指数分

析来看，禾草功能群土壤微生物群落对研究中多种单一

碳源利用能力较强，其次为羊草和豆科牧草，杂类草利

用能力最差。 土壤微生物多样性变化特征与植被类型

有直接联系，植物生长过程中会向根部土壤释放大量糖

类、氨基酸等有机物，土壤微生物依靠其作为碳源生存

繁殖［２２］，这些有机物质不仅提供了丰富的碳源，并且极

大地改变了根际物理和化学环境，从而对根际微生物的

种类和数量产生显著影响［９］。 ｗａｉｄ 等［２６］认为植物与土壤微生物之间通过植物的凋落物和根系分泌物建立起

密切的联系，导致植物和微生物之间的协同进化，促进土壤微生物的多样性［２７］。 不同植物功能群特性能够影

响植物的光合作用和呼吸作用，使根系分泌物的物理化学性质不同，在分解过程中释放物质有很大的差异，通
过对土壤微生物的生长选择性刺激作用来影响其群落功能多样性［２８］，Ｇｒａｙｓｔｏｎ 等［２９］ 认为不同植被下土壤微

生物群落对各碳源具有不同的利用能力，是因为这些碳源在不同根系土壤中的有效性不一样，后者能影响微

生物群落中利用此类碳源的微生物的生长。
地上植物多样性可以引起作为地下生物资源的凋落物质量和类型的多样性，而资源的异质性则可以引起

分解者 （土壤微生物） 的多样性［２３］。 土壤微生物的多样性和变异性也可以反映它们对环境因子的适应

性［３０］。 ４ 种功能群土壤微生物的 ＡＷＣＤ、Ｓｈａｎｎｏｎ－ｗｉｅｎｅｒ 指数、物种丰富度、均匀度指数与土壤有机碳和全氮

均呈显著相关。 从多样性指数结果推测，禾草土壤中上述碳源的含量应较为丰富，能促使对这些碳源有较强

周转能力的微生物群落生长，其次为羊草，杂类草为最低。 但是，从土壤有机碳和全氮的变化规律来看，杂类

草 ＞ 豆科牧草 ＞ 羊草 ＞ 禾草。 通常认为，有机质含量低的土壤存活下来的微生物种类可能很少，而本研究中

正好相反。 究其原因，可能由于有机质的缺乏使微生物的生长和繁殖会受到一定的影响，但仍有很多能适应

贫瘠环境条件的种类存活，微生物多样性维持较高水平，该适应于贫瘠条件的优势种类多数可能是 ｒ－对策

种［３１］。 从 ６ 类碳源利用情况分析，禾草、羊草和豆科牧草土样能对其中 ５ 类进行很好利用，禾草微生物群落
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的利用情况好于其他 ３ 种，而杂类草土样只能很好利用 １ 种碳源，对其他碳源利用率均最低。 禾草和羊草土

壤样品对多聚物的利用率高于其他碳源，说明样地中利用多聚物的微生物的代谢活动和数量高于其他微生

物。 在松嫩草地存在有限资源的竞争，一些土壤微生物成为优势种，而另一些种类随着条件恶化而消失，土壤

微生物通过营养元素的周转调节养分的供应来影响植物营养的吸收，植物根际土壤微生物功能的差异性将影

响到植物所需营养物质的提供，这些物质的供给又将影响到植物之间的竞争，从而影响植物的多样性［３２］。
Ｌｉｕ 等［３３］认为虽然土壤微生物类群与植物功能群之间有显著相互作用，但是植物多样性不能很好预测土壤微

生物多样性，因此需要研究者进一步对其进行深入探讨。

４　 结论

（１）松嫩草地 ４ 种植物功能群土壤微生物碳源利用的差异较大，对相同碳源的利用、对碳源消耗量及速

率上存在差异，也说明 ４ 种植物功能群根际土壤微生物代谢强度不同。 禾草功能群土壤微生物碳源利用最

好，其次为羊草和豆科牧草，而杂类草土壤微生物对碳源利用最低。
（２）４ 种植物功能群根际土壤微生物主要碳源利用类型中，禾草、羊草对糖类、氨基酸类、羧酸类、多聚物

类有较好的利用，豆科牧草除羧酸类外对其他碳源都有更好的利用，杂类草只对酚类碳源利用率最高，而对其

他碳源利用率极低。
（３）４ 种功能群土壤微生物的 ＡＷＣＤ、Ｓｈａｎｎｏｎ⁃ｗｉｅｎｅｒ 指数、物种丰富度、均匀度指数与土壤有机碳和全氮

均呈显著相关，ＡＷＣＤ、物种丰富度与电导率呈显著相关。
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