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干旱区典型盐生植物群落下土壤微生物群落特征
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摘要：运用 Ｂｉｏｌｏｇ 技术，对干旱区玛纳斯河流域扇缘带的 ６ 种典型盐生植物群落下土壤微生物群落特征差异性进行了研究，探
讨不同植物群落对土壤微生物群落的影响。 结果表明：不同盐生植物群落土壤平均颜色变化率（ＡＷＣＤ）随培养时间的延长而

逐渐增加， 大小顺序依次为：梭梭＞花花柴＞白刺＞绢蒿＞柽柳＞雾冰藜，且差异显著。 不同植物群落土壤微生物对 ６ 类碳源利用

差异显著（Ｐ＜０．０５），其中梭梭群落利用率最高，雾冰藜群落利用率最低。 碳水化合物类和氨基酸类是主要碳源，胺类的利用率

最低。 主成分分析（ＰＣＡ）表明，在 ３１ 种因子中提取的 ２ 个主成分因子，分别可以解释所有变量方差的 ４１．５１％和 ２５．３５％，对
ＰＣ１ 和 ＰＣ２ 起分异作用的主要碳源分别为碳水化合物类和氨基酸类。 土壤微生物群落 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数上，除雾冰

藜群落较低，其他群落之间均差异不显著（Ｐ＞０．０５）。 植物群落 Ｍａｒｇａｌｅｆ 指数，Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数上，均为绢蒿，梭梭

和柽柳群落较为优势。 相关性分析表明，植物群落多样性指数与土壤微生物多样性指数呈显著正相关关系（Ｐ＜０．０５），说明了

植物多样性越丰富，土壤微生物越丰富。 总体来说，干旱区不同盐生植物群落对土壤微生物群落多样性具有重要影响。 其中，
梭梭群落的土壤微生物群落具有较强的微生物总体活性和功能多样性。
关键词：干旱区；Ｂｉｏｌｏｇ 法；群落多样性；盐生植物；土壤微生物
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Ｏｖｅｒａｌｌ， ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｈａｌｏｐｈｙｔｉｃ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｈａｖｅ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｎ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ａｒｉｄ ａｒｅａｓ． Ｔｈｅ ｓｏｉｌ
ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｏｆ Ｈ． ａｍｍｏｄｅｎｄｒｏｎ ｈａｓ ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｓｔ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ａｃｔｉｖｉｔｙ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ａｒｉｄ ｒｅｇｉｏｎ； Ｂｉｏｌｏｇ； ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ； ｈａｌｏｐｈｙｔｉｃ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ； ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｅｓ

土壤微生物是生态系统中重要的组成部分，而土壤微生物群落多样性作为描述其生态特征的关键指标，
近来成为生态领域研究的热点问题。 有研究指出，在荒漠生态系统中，植物群落类型对土壤微生物群落结构

及功能多样性有着重要的影响［１］。 同时，不同植物群落类型下土壤微生物群落结构和功能的差异也影响着

植被凋落物的分解，物质能量的转换方式［２］，包括碳、氮循环过程。 由此可见，对干旱荒漠区不同植物群落对

土壤微生物群落特征的影响进行研究能够很好了解当地的土壤环境状况，为荒漠生态系统植物群落的保育与

恢复提供理论依据。 在土壤微生物群落多样性的研究方法中，Ｂｉｏｌｏｇ 分析法作为研究土壤微生物群落结构和

功能多样性的一种简单快速且灵敏度高，分辨力强的方法［３］，可以一定程度上反映土壤碳源转化和土壤微生

物多样性情况，被广泛运用于土壤微生物群落多样性对不同生境变化的响应方面。
目前，国内外对土壤微生物多样性的研究主要集中在环境变化和人为干扰方面，如不同农作模式［４］，施

肥处理［５］，环境污染［６］，土地退化［７］等。 而在自然生态系统方面中，国外也有较多研究［８］，但是在国内研究则

较少，主要集中在森林生态系统方面［９⁃１０］。 有研究指出［９］，武夷山不同海拔植被带土壤微生物群落多样性随

着海拔上升而下降，可能是生物量、林分凋落物、土壤养分、微小动物、植物根系等多种因素共同作用的结果。
也有研究指出［１０］，江西退化红壤 ４ 种人工森林土壤微生物对碳源利用能力显著差异，其中阔叶混交林碳源代

谢能力最强，说明在退化土壤重建森林时，可以优先考虑阔叶混交林。 而在干旱荒漠区，目前对自然生态系统

中土壤微生物群落的研究则较匮乏［１１］。 不同荒漠盐生植物群落下土壤微生物多样性以及碳源利用差异性值

得进一步揭示。
玛纳斯河是干旱区准噶尔盆地最大的内陆河，受气候、地形及灌溉等的影响，流域内不同地貌盐分种类和

含量不同，其中玛纳斯河扇缘带属于硫酸盐土壤，盐分含量也最重［１２］，在特定的自然环境条件下发育着丰富

的盐生植物［１３］，这些植被对干旱区绿洲荒漠复合生态系统的平衡起着积极的作用［１４］。 然而随着人工绿洲的

不断建立与扩大，加之水土资源不合理利用，使得绿洲外围盐生植被带日趋衰落，其生态效益成为人们关注的

焦点。 本研究以玛河流域冲积扇扇缘带为研究区，综合考虑分别选取了生长在该区的白刺 （Ｎｉｔｒａｒｉａ
ｔａｎｇｕｔｏｒｕｍ Ｂｏｂｒ．）、绢蒿（Ｓｅｒｉｐｈｉｄｉｕｍ ｋａｓｃｈｇａｒｉｃｕｍ （Ｋｒａｓｃｈ．） Ｐｏｌｊａｋ．）、花花柴（Ｋａｒｅｌｉｎｉａ ｃａｓｐｉａ （Ｐａｌｌ． ） Ｌｅｓｓ．）、
雾冰藜 （ Ｂａｓｓｉａ ｄａｓｙｐｈｙｌｌａ （ Ｆｉｓｃｈ． ｅｔ Ｃ． Ａ． Ｍｅｙ．） Ｋｕｎｔｚｅ．）、梭梭 （Ｈａｌｏｘｙｌｏｎ ａｍｍｏｄｅｎｄｒｏｎ （ Ｃ． Ａ． Ｍｅｙ．）

２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３６ 卷　
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Ｂｕｎｇｅ．）、柽柳（Ｔａｍａｒｉｘ ｒａｍｏｓｉｓｓｉｍａ Ｌｏｕｒ．）６ 种典型盐生植物群落，分析了不同盐生植物群落下土壤微生物群

落功能多样性、碳源利用差异以及地上植被多样性与土壤微生物多样性相互作用关系，为了解该区域土壤环

境状况，探讨地上植物分布与土壤微生物群落组成、结构和功能之间的关系提供科学依据，也为该区域盐生植

被的保育与恢复提供依据。

１　 材料与方法

１．１　 研究区概况

研究区位于玛河流域扇缘带，地理位置东经 ８６°０３′—８６°０８′，北纬 ４４°６４′—４４°７１′。 该地区属温带大陆性

干旱半干旱气候区，具有冬季严寒，夏季酷热，日照充足，干旱少雨等特点。 年平均气温 ６—７ ℃之间，最高气

温在 ７ 月，最热月温度在 ２４—３６ ℃，最冷月温度在－１８—－１９．５ ℃；农业主要以灌溉为主，年降水量平均值

１４０—１８０ ｍｍ，多集中在 ４—５ 月。 多年平均蒸发量为 １５２１．４３ ｍｍ，蒸发主要集中在 ４—９ 月，约占全年蒸发量

的 ８８％。 该区地下水位高，流动不畅，土质多系盐碱土和荒漠灰钙土，土壤含盐量高，改良条件差。 研究区植

物种类贫乏，且生长稀疏，以旱生、超旱生、耐盐碱的荒漠植被占优势，植物群落的主要物种为白刺、绢蒿、花花

柴、雾冰藜、梭梭、柽柳、骆驼刺（Ａｌｈａｇｉ ｃａｍｅｌｏｒｕｍ Ｆｉｓｃｈ．）、小叶碱蓬（Ｓｕａｅｄａ ｍｉｃｒｏｐｈｙｌｌａ （Ｃ． Ａ． Ｍｅｙ．） Ｐａｌｌ．）、
盐节木（Ｈａｌｏｃｎｅｍｕｍ ｓｔｒｏｂｉｌａｃｅｕｍ （ Ｐａｌｌ．） Ｂｉｅｂ．）、小獐毛（Ａｅｌｕｒｏｐｕｓ ｐｕｎｇｅｎｓ （Ｍ． Ｂｉｅｂ． ） Ｃ． Ｋｏｃｈ．）、叉毛蓬

（Ｐｅｔｒｏｓｉｍｏｎｉａ ｓｉｂｉｒｉｃａ （ Ｐａｌｌ．） Ｂｕｎｇｅ．）、盐爪爪 （Ｋａｌｉｄｉｕｍ ｆｏｌｉａｔｕｍ （ Ｐａｌｌ．） Ｍｏｑ．）、补血草 （ Ｌｉｍｏｎｉｕｍ ｓｉｎｅｎｓｅ
（Ｇｉｒａｒｄ） Ｋｕｎｔｚｅ．）等。
１．２　 样地设置与采样方法

选取玛河流域扇缘带弃耕 ２０ 年以上的天然盐碱荒地，根据样地植物群落优势种的不同，综合物种组成和

群落结构等因素，选择了坡向、坡度和海拔高度基本一致的白刺、绢蒿、花花柴、雾冰藜、梭梭和柽柳 ６ 种典型

盐生植物群落。 采用样方法（每个群落设置 ３ 个 ２０ ｍ×２０ ｍ 的样方）对 ６ 个群落进行植被调查，调查包括植

物种类、株高、冠幅、植被多样性等。 样地植物种类描述见表 １。

表 １　 不同样地植物种类描述

Ｔａｂｌｅ １　 Ｄｅｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｏｆ ｐｌａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓａｍｐｌｅ

样地类型
Ｓａｍｐｌｅ ｔｙｐｅｓ

物种组成（按优势度排序）
Ｓｐｅｃｉｅｓ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ（Ｏｒｄｅｒ ｂｙ ｔｈｅ ｄｅｇｒｅｅ ｏｆ ｄｏｍｉｎａｎｃｅ）

优势物种平均株高
Ａｖｅｒａｇｅ ｈｅｉｇｈｔ ｏｆ

ｄｏｍｉｎａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ ／ ｃｍ

优势物种平均冠幅
Ａｖｅｒａｇｅ ｃａｎｏｐｙ ｏｆ

ｄｏｍｉｎａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ ／ （ｃｍ×ｃｍ）

Ｎ 白刺、疏叶骆驼刺、小叶碱蓬、盐节木 ６２±１０．３２ １３４×１５２

Ｓ 绢蒿、小叶碱蓬、柽柳、白刺、疏叶骆驼刺、花花柴、小
獐茅

２５±８．４４ １３×１２

Ｋ 花花柴、雾滨藜、小叶碱蓬、叉毛蓬、白刺 ３２±５．５４ ３８×４７

Ｂ 雾滨藜、盐爪爪、花花柴 ３±１．５１ —

Ｈ 梭梭、盐爪爪、补血草、小獐茅、盐节木 ７６±１３．５２ １５０×１１０

Ｔ 柽柳、花花柴、小獐茅 ５７±１０．８１ １１０×８０

　 　 Ｎ：白刺 Ｎｉｔｒａｒｉａ ｔａｎｇｕｔｏｒｕｍ Ｂｏｂｒ．；Ｓ：绢蒿 Ｓｅｒｉｐｈｉｄｉｕｍ ｋａｓｃｈｇａｒｉｃｕｍ （Ｋｒａｓｃｈ．） Ｐｏｌｊａｋ；Ｋ：花花柴 Ｋａｒｅｌｉｎｉａ ｃａｓｐｉａ （Ｐａｌｌ． ） Ｌｅｓｓ；Ｂ：雾滨藜 Ｂａｓｓｉａ

ｄａｓｙｐｈｙｌｌａ （Ｆｉｓｃｈ． ｅｔ Ｃ． Ａ． Ｍｅｙ．）；Ｈ：梭梭 Ｂａｓｓｉａ ｄａｓｙｐｈｙｌｌａ （Ｆｉｓｃｈ． ｅｔ Ｃ． Ａ． Ｍｅｙ．）；Ｔ：柽柳 Ｔａｍａｒｉｘ ｒａｍｏｓｉｓｓｉｍａ Ｌｏｕｒ。

于 ２０１３ 年 ５ 月中旬，分别在各个群落样地内设置 ３ 个 ２０ ｍ×２０ ｍ 的样方，在每个样方用直径为 ７．５ ｃｍ
的土钻以 Ｓ 型分别采集 ５ 份土壤（ ０—２０ ｃｍ） 进行混合，装入封口袋并放入装有冰块的保温箱带回实验室。
过 ２ ｍｍ 筛后，一份保存在 ４ ℃用于微生物群落功能多样性测定，另一份风干后用于土壤理化性质测定。 土

壤基本理化性质见表 ２。

３　 ８ 期 　 　 　 王静娅　 等：干旱区典型盐生植物群落下土壤微生物群落特征 　
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表 ２　 样地土壤基本理化性质（０—２０ ｃｍ）

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｐｌｏｔｓ （０—２０ ｃｍ）

样地类型
Ｐｌｏｔ ｔｙｐｅ

含水率
Ｗａｔｅｒ

ｃｏｎｔｅｎｔ ／
％

容重
Ｂｕｌｋ

ｄｅｎｓｉｔｙ ／
（ｇ ／ ｃｍ）

ＰＨ

电导率
Ｅｌｅｃｔｒｉｃａｌ

ｃｏｎｄｕｃｔｉｖｉｔｙ
（ ｓ ／ ｍ）

有机质
Ｏｒｇａｎｉｃ
ｍａｔｔｅｒ ／
（ ｇ ／ ｋｇ）

全氮
Ｔｏｔａｌｎｉｔｒｏｇｅｎ ／

（ｇ ／ ｋｇ）

碱解氮
Ａｌｋａｌｉ⁃ｈｙｄｒｏｌｙｚａｂｌｅ

ｎｉｔｒｏｇｅｎ ／
（ｍｇ ／ ｋｇ）

速效磷
Ａｖａｉｌａｂｌｅ

ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ／
（ｍｇ ／ ｋｇ）

速效钾
Ａｖａｉｌａｂｌｅ
ｐｏｔａｓｓｉｕｍ ／
（ ｍｇ ／ ｋｇ ）

Ｎ ６．４３ｂｃ １．３８ａ ７．９４ｄ １．６７ｃ ７．２２ｃ ０．３６ｄ ３０．８９ａ ８．１９ｃ ３８７．８７ｃ

Ｓ ５．９９ｂｃ １．４２ａ ７．９７ｄ １．８４ｃ ９．０５ｂｃ ０．３８ｄ ２３．１１ｂ ９．４０ｂｃ ３８１．０２ｄ

Ｋ ６．２８ｂｃ １．０１ｃ ８．８６ｂ ６．９６ａ １０．２２ｂ ０．５０ｂｃ １８．０８ｃ １３．５０ａ ３８７．８７ｃ

Ｂ ７．３３ｂ １．４２ａ ８．５３ｃ ３．３６ｄ ９．９０ｂ ０．４８ｃ １８．６７ｃ １４．０４ａ ４４５．１０ｂ

Ｈ １２．０７ａ １．１５ｂ ９．０８ａ ４．６５ｂ １３．０４ａ ０．５２ｂ １８．１３ｃ １０．２７ｂ ４６７．３１ａ

Ｔ ４．８０ｃ １．３７ａ ８．１５ｂ １．６８ｃ １３．２２ａ ０．５７ａ ２７．７５ａ １２．９３ａ ３３７．５５ｅ

　 　 同一列数据中不同字母表示差异显著（Ｐ ﹤ ０．０５）。

１．３　 实验方法

１．３．１　 土壤理化性质

土壤 ｐＨ 值采用电极电位法测定，有机碳（ＳＯＣ） 采用重铬酸钾氧化－外加热法测定，全氮（ＴＮ） 采用半微

量开氏法测定，碱解氮（ＡＮ） 采用扩散吸收法测定，速效磷（ＡＰ） 采用 ＮａＨＣＯ３提取⁃钼锑抗显色⁃紫外分光光

度法测定，速效钾（ＡＫ）采用 ＮＨ４Ａｃ 浸提⁃原子吸收法测［１５］。
１．３．２　 土壤微生物功能多样性测定

土壤微生物碳源多样性采用 Ｂｉｏｌｏｇ 生态测试板（ＥＣＯ）测定。 称取相当于 １０ ｇ 烘干土重的新鲜土样加入

内有 １００ ｍＬ 无菌缓冲液水（Ｎａｃｌ：０．６７％，ＫＨ２ＰＯ２：０．０２４％，Ｎａ２ＨＰＯ４·７Ｈ２Ｏ：０．０８６％，调 ｐＨ 值）的三角瓶中，加
无菌棉花塞，在 ２００ ｒ ／ ｍｉｎ 下振荡 ３０ ｍｉｎ，按 １：１００ 比例稀释液接种生态测试板，接种量为 １５０ μＬ，将接种好

的测试板黑暗下 ２８ ℃连续培养，每隔 １２ ｈ 用 ＢＩＯＬＯＧ 自动读数装置在 ５９５ ｎｍ 下读数至到 １４４ ｈ［１６⁃１７］。
１．４　 数据处理方法

土壤微生物群落功能多样性通过其对碳源利用能力来衡量，其中平均颜色变化率（Ａｖｅｒａｇｅ ｗｅｌｌ ｃｏｌｏｒ
ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ，ＡＷＣＤ）反映的微生物总体活性，计算方法如下［１８］：

ＡＷＣＤ ＝ ∑ Ｃ － Ｒ( ) ／ ｎ

式中，Ｃ 为每孔底物的 ＯＤ 值，Ｒ 为对照孔 ＯＤ 值，当 Ｃ⁃Ｒ 为负值时记为 ０，表示对应孔的底物碳源没有被

利用［１９］。
土壤微生物功能多样性测定与植物生态学中的计算公式相同。 丰富度指数（Ｓ）指被利用的碳源总数目，

即颜色变化孔数，光密度值 ０．２５ 是其颜色变化的最低阈值［２０］。 相关公式如下：
丰富度指数采用 Ｍａｒｇａｌｅｆ 指数（Ｍ）： Ｍ ＝ （Ｓ － １） ／ ｌｎＮ

多样性指数采用 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｅｉｎｎｅｒ 指数（Ｈ）： Ｈ ＝－ ∑ Ｐ ｉ × ｌｎＰ ｉ( ) ；

优势度指数采用 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数（Ｄ）： Ｄ ＝ １ － ∑Ｐ ｉ
２
；

均匀度指数采用 Ｐｉｅｌｏｕ 指数（Ｅ）： Ｅ ＝ Ｈ ／ ｌｎＳ ；
式中 Ｐ ｉ为第 ｉ 孔的光密度值与对照孔的光密度值之差与微平板上所有孔的光密度总差的比值，即 Ｐ ｉ ＝

（Ｃ － Ｒ） ／∑（Ｃ － Ｒ） ；在植物多样性上，式中：Ｐ ｉ ＝Ｎｉ ／ Ｎ， Ｎ 为样地植物重要值总和；Ｎｉ为样方中第 ｉ 中植物的

重要值，Ｐ ｉ为重要值比例，Ｓ 为样地群落物种数。
本研究采用 ＡＷＣＤ 值在 ９６ ｈ 的数据计算 Ｂｉｏｌｏｇ 板中微生物群落代谢类型， 如培养基指数的计算、主成

分分析（ＰＣＡ）、单种培养基与主成分得分系数的相关分析等。 此时 ＡＷＣＤ 值接近 ０．６，这样可以比较颜色变

化率基本相同情况下 Ｂｉｏｌｏｇ 板的碳源利用情况，而不考虑接种密度带来的差异［２１］。 应用 ＳＰＳＳ １１．５ 软件对数

据进行方差分析（ ｏｎｅ⁃ｗａｙ ＡＮＯＶＡ），并用 ＬＳＤ 法进行差异显著性检验，利用 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关系数评价不同因子
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间的相关关系。

图 １　 培养过程中 ＡＷＣＤ 变化

Ｆｉｇ． １　 ＡＷＣＤ ｄｙｎａｍｉｃｓ ｗｉｔｈ ｉｎｃｕｂａｔｉｏｎ ｔｉｍｅ
　 Ｎ：白刺 Ｎｉｔｒａｒｉａ ｔａｎｇｕｔｏｒｕｍ Ｂｏｂｒ．；Ｓ：绢蒿 Ｓｅｒｉｐｈｉｄｉｕｍ ｋａｓｃｈｇａｒｉｃｕｍ

（Ｋｒａｓｃｈ．） Ｐｏｌｊａｋ；Ｋ：花花柴 Ｋａｒｅｌｉｎｉａ ｃａｓｐｉａ （Ｐａｌｌ． ） Ｌｅｓｓ；Ｂ：雾滨

藜 Ｂａｓｓｉａ ｄａｓｙｐｈｙｌｌａ （ Ｆｉｓｃｈ． ｅｔ Ｃ． Ａ． Ｍｅｙ．）； Ｈ： 梭 梭 Ｂａｓｓｉａ
ｄａｓｙｐｈｙｌｌａ （ Ｆｉｓｃｈ． ｅｔ Ｃ． Ａ． Ｍｅｙ．）； Ｔ： 柽柳 Ｔａｍａｒｉｘ ｒａｍｏｓｉｓｓｉｍａ
Ｌｏｕｒ。

２　 结果与分析

２．１　 土壤微生物群落总碳源利用的动力特征

将平均颜色变化率（ＡＷＣＤ）作为微生物整体活性

的有效指标。 ＡＷＣＤ 值的变化速度（斜率）和最终能达

到的 ＡＷＣＤ 值反映了土壤微生物利用某一碳源物质的

能力。 如图 １ 所示，各群落土壤 ＡＷＣＤ 值均随着时间

的增加而升高，最终进入缓慢平稳期。 从整体来看变化

趋势为：梭梭＞花花柴＞白刺＞绢蒿＞柽柳＞雾冰藜。 通过

对 ９６ 小时 ＡＷＣＤ 值方差分析（表 ３），可见梭梭群落显

著高于其他群落，为 ０．５９，其次是花花柴群落，为 ０．３４，
而白刺，绢蒿，柽柳群落差异不显著，雾冰藜群落显著最

低（Ｐ＜０．０５）。 由此可见，不同群落之间的土壤碳源利

用能力差异明显，其中梭梭群落土壤碳源利用能力最

强，其次是花花柴群落，而雾冰藜群落最弱。
２．２　 土壤微生物群落多样性分析

对土壤微生物培养 ９６ ｈ 的碳源利用程度数据进行多样性指数分析，Ｓｈａｎｎｏｎ 指数（Ｈ）可以表征土壤中微

生物群落多样性，Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数（Ｄ）可以表征土壤中微生物群落优势度，Ｓｈａｎｎｏｎ 指数（Ｅ）可以表征土壤中微

生物群落均匀度。 由表 ３ 可见，在多样性指数和优势度指数上，除雾冰藜群落显著低于其他群落以外（Ｐ＜
０．０５），其他群落差异不显著（Ｐ＞０．０５），说明了除雾冰藜群落，其他群落对常见菌种影响不大。 在均匀度指数

上，绢蒿显著高于其他群落，为 １．７９４，其他群落之间差异不显著（Ｐ＞０．０５），说明了除绢蒿群落，其他群落菌群

分布较均匀。

表 ３　 土壤微生物群落多样性指数

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ

群落类型
Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｔｙｐｅ

平均颜色变化率
Ａｖｅｒａｇｅ ｗｅｌｌ ｃｏｌｏｒ

ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ（ＡＷＣＤ）

多样性指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ（Ｈ）

优势度指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ（Ｄ）

均匀度指数
Ｐｉｅｌｏｕ ｉｎｄｅｘ（Ｅ）

Ｎ ０．１８２±０．０５４ｃ ２．３３０±０．４９４ａ ０．８５６±０．０７３ａ １．２７５±０．１７０ｂ

Ｓ ０．１２１±０．００３ｃｄ ２．６２５±０．３５８ａ ０．８９７±０．０３８ａ １．７９４±０．２９９ａ

Ｋ ０．３４０±０．０６６ｂ ２．０１２±０．１２４ａ ０．８６０±０．０２６ａ １．１１４±０．１６４ｂ

Ｂ ０．０２５±０．０２５ｄ １．２７７±０．７３３ｂ ０．５８１±０．２６８ｂ ０．８３３±０．３１４ｂ

Ｈ ０．５６８±０．１１２ａ ２．６４６±０．１４４ａ ０．９１７±０．０１０ａ ０．９５９±０．０１７ｂ

Ｔ ０．０７４±０．００５ｃｄ ２．７７１±０．１２１ａ ０．９２９±０．００９ａ ０．８２２±０．４２１ｂ

２．３　 土壤微生物群落利用碳源的类型

按化学基团的性质将生态板板上的 ３１ 种碳源分成 ６ 类，分别是氨基酸类、碳水化合物类、羧酸类、聚合物

类和胺类。 由图 ２ 可知，不同植物群落土壤微生物对 ６ 类碳源的利用差异显著（Ｐ＜０．０５）。 除胺类，梭梭群落

土壤微生物对其他 ５ 种碳源利用率均显著高于其他群落（Ｐ＜０．０５）；花花柴群落土壤微生物对酚酸类、氨基酸

类、胺类的利用率较高；白刺和绢蒿群落对聚合物类和碳水化合物类利用率稍高；雾冰藜和柽柳群落土壤微生

物对 ６ 类碳源的利用率显著最低（Ｐ＜０．０５）。 其中，梭梭群落土壤微生物对羧酸类、聚合物类、碳水化合物类、
酚酸类、氨基酸类、胺类的利用率分别是雾冰藜群落的 ３．３ 倍、２．５ 倍、５．１ 倍、３．９ 倍、３．８ 倍和 ２．１ 倍。 由此可

见，在 ６ 种植物群落中，梭梭群落土壤微生物对主要碳源的利用率较高，其次是花花柴群落，而柽柳和雾冰藜
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群落的利用率最低，与培养过程中 ＡＷＣＤ 值变化规律基本一致。 总体而言，碳水化合物类和氨基酸类是各植

物群落土壤微生物的主要碳源，其次为酚酸类，聚合物类和羧酸类，胺类碳源的利用率最低。

图 ２　 不同植物群落对土壤微生物群落 ６ 类碳源利用率的影响

Ｆｉｇ． ２　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｏｎ ｓｕｂｓｔｒａｔｅ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｂｙ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ
Ⅰ， 羧酸类；Ⅱ， 聚合物类；Ⅲ， 碳水化合物类；Ⅳ， 酚酸类；Ⅴ， 氨基酸类；Ⅵ， 胺类

表 ４　 不同盐生植物群落土壤在 ＰＣ１ 和 ＰＣ２ 上的得分

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｓｃｏｒｅｓ ｏｆ ａｌｌ ｓａｍｐｌｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ＰＣ１ａｎｄ ＰＣ２

主成分
Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ

群落类型
Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｔｙｐｅ

得分
Ｓｃｏｒｅ Ｐ ＜ ０．０５

主成分 １（ＰＣ１） Ｎ ０．０４４±０．０８６ ｂ
Ｓ ０．１０７±０．０１２ ａｂ
Ｋ －０．０７３±０．０６４ ｃ
Ｂ ０．１３４±０．０５２ ａｂ
Ｈ －０．０６１±０．００６ ｃ
Ｔ ０．１５３±０．０３９ ａ

主成分 ２（ＰＣ２） Ｎ ０．１２５±０．０６１ ｂ
Ｓ ０．０９３±０．０１３ ｂ
Ｋ ０．１０２±０．０６１ ｂ
Ｂ －０．０６０±０．００９ ｃ
Ｈ ０．２１２±０．０２０ ａ
Ｔ －０．０２０±０．０３１ ｃ

图 ３　 不同盐生植物群落土壤微生物碳源利用主成分分析

　 Ｆｉｇ． ３　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｃａｒｂｏｎ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ
ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

２．４　 土壤微生物碳源利用多样性的主成分分析

土壤微生物多样性反映了群落总体的变化，但未能反映微生物群落代谢的详细信息，研究土壤微生物对

不同碳源利用能力的差异，有助于更全面地了解微生物群落代谢功能特性［２２］。 应用主成分分析（ Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ
Ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ Ａｎａｌｙｓｉｓ， ＰＣＡ）在 ３１ 种因子中提取的 ２ 个主成分因子，由图 ３ 可见，主成分 １（ＰＣ１）可以解释所有

变量方差的 ４１．５１％，主成分 ２（ＰＣ２）可以解释所有变量方差的 ２５．３５％，累计贡献率达到 ６６．８６％。 图 ３ 中各

群落在 ＰＣ１ 和 ＰＣ２ 上分布较分散，说明了各群落碳源利用差异较大，ＰＣ１ 和 ＰＣ２ 基本上能够区分不同植物群

落土壤微生物的群落特征。 由表 ４ 可见，通过对不同植物群落土壤微生物在 ＰＣ１ 和 ＰＣ２ 上的得分进行方差

分析，在 ＰＣ１ 上，柽柳群落得分显著高于其他群落（Ｐ＜０．０５），白刺，绢蒿和雾冰藜群落得分较低且差异不显著

（Ｐ＞０．０５），而花花柴和梭梭群落显著低于其他群落（Ｐ＜０．０５）。 在 ＰＣ２ 上，梭梭群落得分显著高于其他群落

（Ｐ＜０．０５），雾冰藜和柽柳群落显著最低（Ｐ＜０．０５），而其他群落之间差异不显著（Ｐ＞０．０５）。 由表 ５ 可见，进一

步将主成分得分系数与单一碳源 ＡＷＣＤ 值做相关分析， 选择相关性较高的碳源，在 ３１ 种碳源中，与 ＰＣ１ 相
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关的有 １７ 个，其中碳水化合物类 ６ 个，羧酸类 ５ 个，氨基酸类和酚酸类各 ２ 个，聚合物类和胺类各 １ 个，对
ＰＣ１ 起分异作用的主要碳源是碳水化合物类。 与 ＰＣ２ 相关的有 １６ 个，氨基酸类 ５ 个，碳水化合物类、聚合物

类和羧酸类各 ３ 个，胺类、酚酸类各 １ 个，对 ＰＣ２ 起分异作用的主要碳源是氨基酸类。 说明了在主成分分离

中起主要贡献作用的是碳水化合物类和氨基酸类碳源。

表 ５　 土壤中与 ＰＣ１ 和 ＰＣ２ 相关显著的主要碳源

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｍａｉｎ ｓｏｉｌ ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅｓ ｗｉｔｈ ｈｉｇｈ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓ ｆｏｒ ＰＣ１ ａｎｄ ＰＣ２ ｉｎ ＰＣＡ

主成分 １
ＰＣ１ ｒ 主成分 ２

ＰＣ２ ｒ

碳水化合物 Ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅｓ 碳水化合物 Ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅｓ

α⁃甲基⁃Ｄ⁃葡糖糖苷 α⁃Ｍｅｔｈｙｌ⁃Ｄ⁃Ｇｌｕｃｏｓｉｄｅ Ｌ ⁃０．５７９ α⁃甲基⁃Ｄ⁃葡糖糖苷 α⁃Ｍｅｔｈｙｌ⁃Ｄ⁃Ｇｌｕｃｏｓｉｄｅ Ｌ ⁃０．７１９

Ｄ⁃木糖 Ｄ⁃Ｘｙｌｏｓｅ ０．７４６ Ｄ⁃甘露醇 Ｄ⁃Ｍａｎｎｉｔｏｌ ⁃０．６７３

ｉ⁃赤藻糖苷 ｉ⁃Ｅｒｙｔｈｒｉｔｏｌ ０．６２９ α⁃Ｄ⁃乳糖 α⁃Ｄ⁃Ｌａｃｔｏｓｅ ０．５２０

Ｎ⁃乙酰基⁃Ｄ⁃葡糖糖胺 Ａ⁃Ａｃｅｔｙｌ⁃Ｄ⁃Ｇｌｕｃｏｓａｍｉｎｅ ⁃０．９３８ 氨基酸类 Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ

Ｄ⁃纤维二糖 Ｄ⁃Ｃｅｌｌｏｂｉｏｓｅ ⁃０．８８４ Ｌ⁃天冬酰氨酸 Ｌ⁃Ａｓｐａｒａｇｉｎｅ ０．５２６

α⁃Ｄ⁃乳糖 α⁃Ｄ⁃Ｌａｃｔｏｓｅ ０．７５２ Ｌ⁃苯基丙氨酸 Ｌ⁃Ｐｈｅｎｙｌａｌａｍｉｎｅ ⁃０．８２５

氨基酸类 Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ Ｌ⁃丝氨酸 Ｌ⁃ｓｅｒｉｎｅ ０．８７６

Ｌ⁃精氨酸 Ｌ⁃Ａｒｇｉｎｉｎｅ ０．７６５ Ｌ⁃苏氨酸 Ｌ⁃Ｔｈｒｅｏｍｉｎｅ ⁃０．７０３

Ｌ⁃苯基丙氨酸 Ｌ⁃Ｐｈｅｎｙｌａｌａｍｉｎｅ ０．５６５ 甘氨酰⁃Ｌ⁃谷氨酸 Ｇｌｙｃｏｓｅ⁃Ｌ⁃Ｇｌｕｔａｍｉｃ Ａｃｉｄ ０．７７８

聚合物类 Ｐｏｌｙｍｅｒｓ 聚合物类 Ｐｏｌｙｍｅｒｓ

α⁃环式糊精 α⁃Ｃｙｃｌｏｄｅｘｔｒｉｎ ⁃０．９９１ 吐温 ４０ Ｔｗｅｅｎ⁃４０ －０．７５８

羧酸类 Ｃａｒｂｏｘｙｌｉｃ ａｃｉｄｓ 吐温 ８０ Ｔｗｅｅｎ⁃８０ －０．８６６

Ｄ⁃半乳糖 γ⁃内脂 Ｄ⁃Ｇａｌａｃｔｏｎｉｃ Ａｃｉｄ⁃γ⁃Ｌａｃｔｏｎｅ ０．９５４ 肝糖 Ｇｌｙｃｏｇｅｎ ０．６６０

Ｄ⁃半乳糖醛酸 Ｄ⁃Ｇａｌａｃｔｕｒｏｎｉｃ Ａｃｉｄ ０．７４９ 羧酸类 Ｃａｒｂｏｘｙｌｉｃ ａｃｉｄｓ

γ⁃羟基丁酸 γ⁃Ｈｙｄｒｏｘｙｂｕｔｙｒｉｃ Ａｃｉｄ ０．６６２ Ｄ⁃半乳糖醛酸 Ｄ⁃Ｇａｌａｃｔｕｒｏｎｉｃ Ａｃｉｄ －０．５２８

衣康酸 Ｉｔａｃｏｎｉｃ Ａｃｉｄ ０．５４０ ２⁃羟基苯甲酸 ２⁃Ｈｙｄｒｏｘｙ⁃Ｂｅｎｚｏｉｃ Ａｃｉｄ －０．５５９

Ｄ⁃苹果酸 Ｄ⁃Ｍａｌｉｃ Ａｃｉｄ －０．８７６ ４⁃羟基苯甲酸 ４⁃Ｈｙｄｒｏｘｙ⁃Ｂｅｎｚｏｉｃ Ａｃｉｄ ０．６３６

胺类 Ａｍｉｎｅｓ 胺类 Ａｍｉｎｅｓ

苯乙基胺 Ｐｈｅｎｙｌｅｔｈｙｌａｍｉｎｅ －０．７５４ 腐胺 Ｐｕｔｒｅｓｃｉｎｅ ０．８８４

酚酸类 Ｐｈｅｎｏｌｉｃ ａｃｉｄｓ 酚酸类 Ｐｈｅｎｏｌｉｃ ａｃｉｄｓ

丙酮酸甲酯 Ｐｙｒｕｖｉｃ Ａｃｉｄ Ｍｅｔｈｙｌ Ｅｅｓｔｅｒ ０．５２３ 丙酮酸甲酯 Ｐｙｒｕｖｉｃ Ａｃｉｄ Ｍｅｔｈｙｌ Ｅｅｓｔｅｒ ０．７００

Ｄ，Ｌ⁃α⁃磷酸甘油 Ｄ，Ｌ⁃α⁃Ｇｌｙｃｒｏｌ Ｐｈｏｓｐｈａｔｅ －０．９１６

２．５　 不同盐生植被群落多样性

通过表 ６ 可以看出，绢蒿，梭梭和柽柳群落的丰富度指数显著高于其他群落（Ｐ＜０．０５）。 在多样性指数和

优势度指数上，白刺，绢蒿，梭梭和柽柳群落的差异不显著，但显著高于其他群落（Ｐ＜０．０５）。 在均匀度指数

上，白刺显著高于其他群落（Ｐ＜０．０５），其他群落之间差异不显著（Ｐ＞０．０５）。 从总体上看，丰富度指数，多样性

表 ６　 不同盐生植物群落多样性指数

Ｔａｂｌｅ ６　 Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｉｃｅｓ ｆｏｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

群落类型
Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｔｙｐｅ

丰富度指数
Ｍａｒｇａｌｅｆ ｉｎｄｅｘ（Ｍ）

多样性指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ（Ｈ）

优势度指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ（Ｄ）

均匀度指数
Ｐｉｅｌｏｕ ｉｎｄｅｘ（Ｅ）

Ｎ ０．６９１±０．２２４ｂ １．００２±０．３１４ａ ０．５６３±０．３２５ａ ０．７２３±０．２２４ａ

Ｓ １．１７１±０．３２４ａ １．０５２±０．３２５ａ ０．５１８±０．２２３ａ ０．４７９±０．３１５ｂ

Ｋ ０．６９３±０．２２４ｂ ０．６７９±０．２２５ｂ ０．３０６±０．３４４ｂ ０．３７９±０．２２４ｃ

Ｂ ０．４２０±０．３１１ｃ ０．５６９±０．２２１ｂ ０．２８６±０．３２２４ｂ ０．４１１±０．２２３ｂ

Ｈ １．０９０±０．３３５ａ ０．９４９±０．３２２ａ ０．４７４±０．２２３ａ ０．４８８±０．３２２ｂ

Ｔ ０．８５７±０．３２２ａ ０．９１７±０．２２３ａ ０．４６９±０．２２４ａ ０．５１２±０．２２１ｂ

７　 ８ 期 　 　 　 王静娅　 等：干旱区典型盐生植物群落下土壤微生物群落特征 　
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指数和优势度指数变化趋势相同，均为绢蒿，梭梭和柽柳群落较为优势，可见该群落植被多样性较丰富。 通过

表 ７ 相关性分析表明，植物丰富度指数，多样性指数和优势度指数与土壤微生物多样性指数均呈极显著正相

关（Ｐ＜０．０１），为别为 ０．８５１∗∗， ０．８７７∗∗，０．７３８∗∗，与土壤微生物优势度指数也呈极显著正相关，为 ０．７８６∗∗。
说明了土壤微生物多样性与植物多样性呈正相关关系，说明了在一般情况下，植物多样性越丰富，土壤微生物

多样性越丰富。

表 ７　 土壤微生物 ＡＷＣＤ 和群落多样性与植物多样性相关性分析

Ｔａｂｌｅ ７　 Ｔｈｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ＡＷＣＤ ｏｒ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｉｃｅｓ ａｎｄ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｉｃｅｓ

项目
Ｉｔｅｍｓ

丰富度指数
Ｍａｒｇａｌｅｆ ｉｎｄｅｘ

多样性指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

优势度指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

均匀度指数
Ｐｉｅｌｏｕ ｉｎｄｅｘ

ＡＷＣＤ ０．４２８ ０．１７０ ０．０７８９ －０．０７７

多样性指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ ０．８５１∗∗ ０．８７７∗∗ ０．７８３∗∗ ０．３７５

优势度指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ ０．７８６∗∗ ０．７７２∗ ０．６５９∗ ０．２９４

均匀度指数
Ｐｉｅｌｏｕ ｉｎｄｅｘ ０．５４１ ０．５７９∗ ０．４９２ ０．２０４

　 　 ∗Ｐ ＜ ０．０５； ∗∗ Ｐ ＜ ０．０１

３　 结论与讨论

植被类型对土壤微生物活性、功能类群具有重要影响［２３］。 研究结果表明：土壤平均颜色变化率（ＡＷＣＤ）
随培养时间延长而逐渐增加， 大小顺序依次为：梭梭＞花花柴＞白刺＞绢蒿＞柽柳＞雾冰藜。 且差异显著。 不同

植物群落土壤微生物对主要碳源利用率的趋势也与此规律相一致。 说明了梭梭群落土壤微生物群落活性，以
及碳源利用能力均较强。 ６ 类碳源中，碳水化合物类和氨基酸类是 ６ 种植被土壤微生物的主要碳源，其次是

酚酸类，聚合物类和羧酸类，胺类的利用率最低。 主成分分析表明，对 ＰＣ１ 和 ＰＣ２ 起分异作用的主要碳源分

别为碳水化合物类和氨基酸类。 说明了碳水化合物类和氨基酸类是 ６ 种植物群落的微生物群落变化的敏感

碳源。 土壤微生物群落在 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数，Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数上，除雾冰藜群落，其他植物群落的土壤微生物多样性

差异不明显。 在 Ｐｉｅｌｏｕ 指数上，除绢蒿群落，其他群落的微生物群落分布较均匀。 植物群落丰富度指数，多样

性指数和优势度指数变化趋势相同，均为绢蒿，梭梭和柽柳群落较为优势。 相关性分析表明，植物丰富度、优
势度、多样性指数与土壤微生物优势度、多样性指数均呈显著正相关关系（Ｐ＜０．０５），说明了植物多样性越丰

富，土壤微生物多样性越丰富。 总体来说，干旱区不同盐生植物群落对土壤微生物群落多样性具有重要影响。
其中，梭梭群落的土壤微生物群落具有较强的微生物总体活性和功能多样性。 碳水化合物类和氨基酸类是 ６
种植物群落的微生物群落变化的敏感碳源。

本研究中，不同群落的平均颜色变化率（ＡＷＣＤ 值）大小顺序依次为：梭梭＞花花柴＞白刺＞绢蒿＞柽柳＞雾
冰藜。 说明了梭梭群落土壤微生物群落活性，以及碳源利用能力均较强。 相关研究表明，梭梭和柽柳群落具

有较强的“肥岛”效应，且土壤有机质含量均高于研究区周围土壤［２４］，从样地基本理化性质（表 ２）也可以看出

二者的有机质含量均最高，但是土壤有机碳含量高，不一定被微生物所利用的碳源较高。 有研究指出影响微

生物量碳含量的因素一是有机质输入量的多少，二是有机质活性与易矿化程度［２５］。 可能柽柳群落土壤中有

机碳活性较低，造成供给土壤微生物可利用的碳源较少，所以该群落整体微生物碳源利用能力较弱。 同时在

样地描述中可见（表 １），柽柳群落物种少，冠幅低，而梭梭群落物种较丰富，冠幅大，有研究表明［２６］，植物群落

的生物量、群落高度、群落盖度和群落物种多样性与土壤养分分布均表现一致的正相关关系。 由此可见。 梭

梭群落碳源利用能力要强于柽柳群落。 而雾冰藜群落的 ＡＷＣＤ 值最低，这是因为该群落植株矮小，物种单

一，且为一年生草本植物，因此对于土壤输入的碳源较低，所以微生物群落活性较低。

８ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３６ 卷　
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不同植物群落土壤微生物对 ６ 类碳源的利用差异显著（Ｐ＜０．０５）。 说明了不同植物群落通过根系等影响

着土壤微生物群落对不同碳源的利用。 研究表明［２７］，不同植物群落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。 本研究中，碳水化合物类和氨基酸类是 ６ 种植物群落的主要碳源，也是微生物群落变化的敏感

碳源，说明了两种化合物是土壤中广泛存在且能被各种微生物很好利用的碳源种类，如果向土壤中增加此碳

源会迅速改变微生物群落的结构和功能。 梭梭群落土壤微生物对胺类利用率较低，其他碳源均较高，说明了

土壤中胺类化合物可能含量很低，而其他 ５ 种碳源分布较多，可能是因为培养过程中微生物种群的竞争机制，
或者是微生物对各类底物的适应性不同引起的；花花柴群落土壤微生物对酚酸类、氨基酸类、胺类的利用率较

高，说明了这些化合物可能在这些土壤中含量较高，可能是土壤上的植物释放出更多的这些化合物进入土壤；
雾冰藜和柽柳群落土壤微生物对 ６ 类碳源的利用率显著最低，说明了这两个群落土壤微生物总体活性较低，
对于各类碳源利用率较差。

研究表明［２８］，植物群落的异质性可显著改变地下生物群落结构。 用 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数是研究

群落物种数及其个体数和分布均匀程度的综合指标，是目前应用最为广泛的群落多样性指数之一。 在本研究

中，也用来度量植物多样性和土壤微生物多样性。 通过相关性分析表明了植被群落越丰富，土壤微生物多样

性越高。 这是因为植被物种越丰富，其根系分泌物种类越多，会使根系附近土壤微生物群落增加，同时植被凋

落物也多，导致土层腐殖质增加，养分条件好，促进整体碳氮的循环，为微生物生长提供较高的动力。 与前人

研究结果一致［２９］， 植物群落是土壤微生物赖以生存的营养物质和能量来源，植物群落种类多样性与土壤微

生物种类多样性呈显著正相关关系。 但是这也并非绝对的规律。 研究中虽然梭梭群落的多样性显著高于花

花柴群落，但是微生物多样性差异并未达到一个显著水平。 在研究中，土壤 ＡＷＣＤ 值与植物多样性相关性不

显著，说明了土壤微生物群落总体活性和植物多样性无关。 土壤 ＡＷＣＤ 值反映了土壤微生物群落的总碳源

利用和活性，而不是微生物数量的多少。 而植物多样性越丰富，土壤微生物碳源种类越多，但是不一定土壤微

生物群落活性越高。 土壤 ＡＷＣＤ 值与植物群落向土壤输入质量较好的有机质、大量的根系分泌物、较高的可

矿化有机质含量，以及土壤物理结构均相关，由此可见对土壤 ＡＷＣＤ 值的讨论还需从多角度去考虑，而不单

单是植物多样性。 有较多研究表明［３０］，微生物群落多样性指数与含水率、有机质、全氮、全磷、全钾等呈正相

关关系，可见土壤养分是影响土壤微生物群落多样性的重要因素。 在研究中土壤养分特征所示（表 ２），柽柳

群落含水率最低、容重较大，虽然有机质含量较高，但缺乏保水透气的土壤物理结构，微生物对底物的利用程

度相应较低，则 ＡＷＣＤ 值较低。 也有研究表明［３１］，土壤微生物多样性指数与土壤转化酶，碱性磷酸酶，过氧

化氢酶活性之间达到极显著正相关关系，说明土壤酶活与微生物代谢共同影响微生物群落多样性。 由此可

见，相关研究表明，土壤微生物群落多样性是土壤养分、水热状况、凋落物和根系分泌物等因素综合作用的结

果［３０］，也与土壤类型、气候及人类活动等密切相关［３２］。 因此对土壤微生物多样性的探讨还需从多角度去

考虑。
本研究仅利用 Ｂｉｏｌｏｇ 法分析干旱区不同盐生植物群落土壤微生物多样性和碳源利用差异，取得了一定结

果。 不同植物群落土壤对碳源的优势利用种类和利用程度也许指示土壤中碳源的有效性和可获得性的差异。
但是，Ｂｉｏｌｏｇ 法只能表征土壤中快速生长或富营养微生物活性，不能反映土壤中生长缓慢的微生物活性，且无

法直接获取微生物群落结构的详细信息［３０］。 而在荒漠区，盐生植物群落下的盐碱土必然生长着各种耐盐或

嗜盐的微生物，因此，研究要结合现代微生物筛选技术，以及群落结构分析方法来进一步开展土壤微生物群落

的研究。 同时，此次研究主要针对土壤中整体微生物群落多样性，而土壤团聚体是构成土壤的结构单元，对土

壤结构和土壤肥力的形成具有重要作用［３３］。 在不同土壤团聚体中微生物群落的分布特征目前仍然未知，因
此研究将进一步结合土壤团粒结构中微生物群落分布的差异性，来探讨不同盐生植物群落下土壤团聚体中微

生物多样性，将进一步有助于在土壤结构单元下来揭示干旱区地上盐生植物群落与地下土壤微生物相互作用

关系。

９　 ８ 期 　 　 　 王静娅　 等：干旱区典型盐生植物群落下土壤微生物群落特征 　
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