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秦岭地区不同林分土壤微生物群落代谢特征
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１ 西北农林科技大学资源环境学院，农业部西北植物营养与农业环境重点实验室，杨凌　 ７１２１００

２ 西北农林科技大学水土保持研究所，杨凌　 ７１２１００

３ 西北农林科技大学林学院，杨凌　 ７１２１００

摘要：利用 ＢＩＯＬＯＧ 微孔板法研究了秦岭山脉的锐齿栎（Ｑｕｅｒｃｕｓ ａｌｉｅｎａ ｖａｒ． ａｃｕｔｉｄｅｎｔａｔａ）、油松（Ｐｉｎｕｓ ｔａｂｕｌｉｆｏｒｍｉｓ）、华山松（Ｐｉｎｕｓ
ａｒｍａｎｄｉｉ）、松栎混交、云杉（Ｐｉｃｅａ ａｓｐｅｒａｔａ）六个林地五种典型林分土壤微生物群落代谢特征。 发现：（１）五种典型林分中，华山

松的平均颜色变化率（ＡＷＣＤ）最高，然后是锐齿栎 １＞云杉＞油松＞锐齿栎 ２＞松栎混交。 位于不同林场的锐齿栎林地土壤

ＡＷＣＤ 值差异较大；（２）土壤微生物功能多样性指数与平均颜色变化率表现一致，六种林分之间差异显著，且不同的林分土壤

微生物对六种碳源利用差异较大。 （３）主成分分析显示各土壤微生物功能多样性具有显著差异，其综合因子得分为华山松＞锐
齿栎 １＞油松＞云杉＞锐齿栎 ２＞松栎混交。 （４）冗余分析表明土壤 ｐＨ、有机质、全氮、碱解氮、速效磷和速效钾的综合作用对土壤

微生物群落功能多样性有显著影响，其中速效磷和 ｐＨ 与土壤微生物功能多样性最密切。
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土壤微生物作为凋落物的主要分解者，是森林土壤中最具活力的部分。 土壤微生物的分布和活性是森林

生产实践综合评价的主要依据之一［１］，其特征受到水热条件、季节动态以及海拔、特别是树种组成的影

响［２⁃４］。 土壤微生物对于植被以及环境因子的响应机制因生态系统而异［５］。 即便在相同的气候条件和土壤

类型下，不同植被下的土壤微生物仍然存在较大差异［３］，因为森林中的主要树种可以通过凋落物的数量和质

量以及根系分泌物来影响或控制土壤微生物群落的结构和功能［６］。 对森林土壤微生物代谢特征的探讨，有
助于深入研究森林土壤有机质转化的生物化学机制。

秦岭是我国南北的气候分界线，南北气候差异大，北坡和南坡分属暖温带半湿润气候带和亚热带湿润气

候带。 其独特的地理位置和复杂的自然环境特点孕育了丰富的天然植物资源，在不同的海拔高度上生长着一

些典型的植物，如海拔 １４００—１８００ｍ 的锐齿栎，１４００—２３００ｍ 的华山松，１５００—２４００ｍ 的油松，１８００ｍ 以上的

云杉和松栎混交［７］。 作为我国地理的代表性山区，但是对秦岭地区林地土壤微生物群落代谢特征研究较少，
仅限于对微生物数量的描述［８］。 而且在过去的几十年里，该地区森林公园的开发以及土地利用和全球气候

的不断变化，直接或间接影响森林土壤营养元素的周转，亟需探明该地区不同典型林分下土壤环境和微生物

群落活性的特征及其间关系。
ＢＩＯＬＯＧ 微孔板法是一种以微孔板碳源利用为基础的定量分析方法，可更简单、快速的描述微生物群落

代谢特征［９］，并广泛应用于评价土壤微生物群落的功能多样性［１０⁃１１］。 为此本文拟以秦岭地区五种典型林分

为对象，采用 ＢＩＯＬＯＧ 微孔板法研究不同林分下土壤微生物代谢特征，以期探明：（１）揭示不同天然林分土壤

微生物主要碳源类型以及代谢特征；（２）分析土壤微生物代谢特征与环境因子之间的内在联系。 最终为加强

秦岭地区天然林生态系统碳循环及土壤肥力的保持提供基础数据和理论依据。

１　 材料与方法

１．１　 供试材料

１．１．１　 供试土样

在秦岭山脉的马头滩林场以及辛家山林场中选取五种典型林分：锐齿栎（英文：ｔｏｏｔｈ Ｏａｋ ｆｏｒｅｓｔｓ：ＴＯ，拉丁

文：Ｑｕｅｒｃｕｓ ａｌｉｅｎａ ｖａｒ． ａｃｕｔｉｄｅｎｔａｔａ）、油松（英文：ｃｈｉｎｅｓｅ ｐｉｎｅ ｆｏｒｅｓｔｓ：ＣＰ，拉丁文：Ｐｉｎｕｓ ｔａｂｕｌｉｆｏｒｍｉｓ）、华山松（英
文：ａｒｍａｎｄ ｐｉｎｅ ｆｏｒｅｓｔｓ：ＡＰ，拉丁文： Ｐｉｎｕｓ ａｒｍａｎｄｉｉ）、松栎混交（英文：ｍｉｘｅｄ ｆｏｒｅｓｔｓ：ＭＦ）及云杉（英文：ｓｐｒｕｃｅ
ｆｏｒｅｓｔｓ：ＳＰ，拉丁文：Ｐｉｃｅａ ａｓｐｅｒａｔａ）的六个典型林地（表 １）。 在每个林地中分别选取 ２０ｍ×２０ｍ 的三个标准样

方，每个样方中设 ５ 个采样点（共 １５ 个采样点），采样时去除表层的枯枝落叶，Ｓ 型采取 ０—１０ｃｍ 的土样，将每

个样方中五个采样的所采集到的土壤样品混匀，一部分置于 ４℃冰箱中保存备用，测定土壤微生物多样性；另
部分土壤风干，过筛，常规方法分析土壤基本理化性质，结果见表 ２。
１．１．２　 采用 ＢＩＯＬＯＧ 微孔板法测定细菌群落代谢特征

取 ４℃下保存新鲜土样，过筛，称取相当 ５ｇ 烘干土重的新鲜土样加入内有 ４５ ｍＬ０．８５％灭菌盐水的三角瓶

中后，加无菌棉花塞，振荡 ３０ｍｉｎ，转速为 ２００ｒ ／ ｍｉｎ。 将得到的微生物悬浮液按逐步稀释法，依次稀释为 １０－２、
１０－３梯度液。 用 １０－３稀释液接种 ＥＣＯ 生态测试板，接种量为 １５０μＬ，每样一板，每板 ３ 次重复。 将接种好的测

试板加盖，在（２５±１）℃下连续培养 １２０ｈ，每隔 １２ｈ 用 ＢＩＯＬＯＧ 自动读数装置在 ５９０ｎｍ 下读数。 其中的 ３１ 种

单一碳源分为 ６ 大类［１２］。 含氨基酸类（６ 种）、羧酸类（５ 种）、糖类（１２ 种）、胺类（２ 种）、多聚物类（４ 种）和芳

香化合物类（２ 种） ［１３］。

２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３６ 卷　
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１．２　 数据处理

１．２．１　 平均颜色变化率（ＡＷＣＤ）

ＡＷＣＤ ＝ ∑ Ｃｉ － Ｒ( ) ／ ｎ

式中，Ｃ ｉ为各反应孔在 ５９０ｎｍ 下的光密度值；Ｒ 为 ＥＣＯ 板对照孔的光密度值，Ｃ ｉ⁃Ｒ 小于零的孔，计算中记为

零，即：Ｃ ｉ－Ｒ≥０。
１．２．２　 Ｇｏｍｐｅｒｔｚ 方程曲线［１４］。

ＯＤ５９０ ＝ Ａ × ｅｘｐ － ｅｘｐ Ｕｍ( ) × ｅ ／ Ａ × λ － ｔ( ) ＋ １[ ]

其中：Ａ 为最大吸光度，λ 为到达指数增长期所需时间（时滞相），Ｕｍ 为最大吸光度变化率。
１．２．３　 群落丰富度指数（Ｓ）

用碳源代谢孔的数目（ＡＷＣＤ＞ ０．２，则代表该孔碳源被利用，该孔即为反应孔）表示群落丰富度指数。
１．２．４　 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数（Ｈ′）及 ＭｃＩｎｔｏｓｈ 多样性指数（Ｕ）

Ｈ′ ＝ － ∑Ｐ ｉ ｌｎＰ ｉ 　 　 　 Ｕ ＝ ∑ｎｉ２( )

式中， Ｐ ｉ为每一孔吸光度除以所有孔吸光度的和。
Ｎｉ ＝ Ｃ ｉ － Ｒ

１．２．５　 Ｇｉｎｉ 多样性指数（Ｄ）

Ｄ ＝ １ － ∑Ｐ２
ｉ

１．３　 数据统计

试验数据采用Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ Ｅｘｃｅｌ ２００３ 进行数据处理和制图，应用 ＳＰＳＳ １２．０ 进行 Ｇｏｍｐｅｒｔｚ 方程拟合、单因素

方差（Ｏｎｅ－ｗａｙ ＡＮＯＶＡ）分析及主成分分析，分析不同样地间各指标的差异显著性以及对碳源利用模式的差

异，采用 ＣＡＮＯＣＯ４．５ 进行冗余分析（ＲＤＡ）和制图，分析环境因子对土壤微生物群落碳源利用模式的影响。

２　 结果与分析

图 １　 六个处理平均颜色变化率

Ｆｉｇ．１　 ＡＷＣＤ ｏｆ ｓｉｘ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

２．１　 ＥＬＩＳＡ 反应颜色变化率（ＡＷＣＤ）
平均颜色变化率（ＡＷＣＤ）表征微生物群落碳源利

用率，是土壤微生物群落利用单一碳源能力的一个重要

指标，反映了土壤微生物活性、微生物群落生理功能多

样性。 供试土壤 ＡＷＣＤ 值如图 １ 显示，随培养时间的

延长 ＡＷＣＤ 增大，在 ２４ ｈ 之前各处理的 ＡＷＣＤ 很小，
为 ０．００４—０．０１８，说明在 ２４ｈ 之内碳源基本未被利用；
培养 ２４ｈ 后 ＡＷＣＤ 快速升高，反映出此后碳源被大幅

度利用。 在相同培养时间内，ＡＷＣＤ 值为华山松＞锐齿

栎 １＞云杉＞油松＞松栎混交＞锐齿栎 ２。
将 ＡＷＣＤ 值与时间按 Ｇｏｍｐｅｒｔｚ 方程曲线进行拟

合，结果决定系数 Ｒ２均大于 ０．９９（表 ３），可见最大吸光度以及最大吸光度变化率均是华山松最大，其次是锐

齿栎 １ 和云杉，而松栎混交和锐齿栎 ２ 最低，这表明华山松对 ３１ 种碳源的利用最快，增长斜率最大。 松栎混

交和锐齿栎 ２ 对 ３１ 碳源的利用最慢，增长斜率最小。 时滞相即达到指数增长期所需要的时间表现为华山松＜
云杉＜锐齿栎 １＜锐齿栎 ２＜松栎混交＜油松，这说明华山松林地土壤微生物能很快的利用碳源，而松栎混交和

油松对碳源的利用较慢。

４ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３６ 卷　
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表 ３　 Ｇｏｍｐｅｒｔｚ 方程曲线拟合参数

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｈｅ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ Ｇｏｍｐｅｒｔｚ ｆｉｔｔｉｎｇ ｅｑｕａｔｉｏｎ

编号 Ｎｕｍｂｅｒｉｎｇ
ＯＤ５９０ ＝Ａ×ｅｘｐ［－ｅｘｐ（Ｕｍ）×ｅ ／ Ａ×（λ－ｔ）＋１］

Ａ Ｕｍ λ Ｒ２

ＴＯ１ １．２０ ０．０２１ ３５．４３ ０．９９９

ＣＰ １．１８ ０．０１５ ３９．６０ ０．９９９

ＡＰ １．２３ ０．０２８ ３１．３０ ０．９９８

ＭＦ １．０７ ０．０１２ ３８．６３ ０．９９７

ＳＰ １．２３ ０．０１８ ３３．８９ ０．９９６

ＴＯ２ ０．９４ ０．０１０ ３５．９５ ０．９９３

２．２　 土壤微生物群落多样性指数

土壤微生物群落功能多样性是土壤微生物群落状态与功能的指标，反映土壤中微生物的生态特征。 从表

４ 可看出，ＢＩＯＬＯＧ 微平板培养 ７２ｈ 时，华山松的 ＡＷＣＤ 最高，其次是锐齿栎 １，松栎混交和锐齿栎 ２ 最低；除
松栎混交与锐齿栎 ２ 外，其它林区之间均差异显著（Ｐ＜０．０５），这说明华山松林地土壤微生物对碳源消耗量最

多，微生物活性最高，锐齿栎 １、云杉、油松次之，松栎混交和锐齿栎 ２ 土壤微生物对碳源消耗最少，微生物活

性较小。 且不同处理的微生物群落 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数（Ｈ）、丰富度指数（Ｓ）、ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数（Ｕ）、Ｇｉｎｉ 指数（Ｄ）的变

化表现出与 ＡＷＣＤ 类似的规律，即华山松＞锐齿栎 １＞云杉＞油松，松栎混交和锐齿栎 ２ 最低。 表明华山松的

土壤微生物群落丰富度和功能多样性最高，其次是锐齿栎 １、云杉、油松，锐齿栎 ２ 和松栎混交最低。 并且从

表 １ 可以看出同一林分不同地理位置对土壤群落丰富度和功能多样性影响较大，锐齿栎 １ 土壤群落丰富度和

功能多样性要远大于位于锐齿栎 ２，可能是土壤性质（如有机质相差 ４１％）差异较大所致（表 ２）。

表 ４　 土壤微生物群落多样性指数分析

Ｔａｂｌｅ ４　 Ａｎａｌｙｓｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ

编号
Ｎｕｍｂｅｒｉｎｇ

７２ｈ 平均颜色变化率
ＡＷＣＤ

丰富度指数（Ｓ）
Ｒｉｃｈｎｅｓｓ ｉｎｄｅｘ

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数（Ｈ′）
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数（Ｕ）
ＭｃＩｎｔｏｓｈ ｉｎｄｅｘ

Ｇｉｎｉ 指数（Ｄ）
Ｇｉｎｉ ｉｎｄｅｘ

ＴＯ１ ０．７６±０．００９ｂ １９．３３±０．３３３ｂ ２．９２±０．００８ａ ５．８３±０．０４５ｂ ０．９３±０．００１ａ

ＣＰ ０．４６±０．００３ｄ １６．００±０．０００ｃ ２．８４±０．０２９ｂ ３．７９±０．０２６ｃ ０．９３±０．００２ｂ

ＡＰ ０．９６±０．００６ａ ２０．６６±０．３３３ａ ２．９７±０．００３ａ ７．２５±０．０７３ａ ０．９４±０．００１ａ

ＭＦ ０．３９±０．００４ｅ １３．００±０．０００ｄ ２．７０±０．０２０ｃ ３．５３±０．００７ｄ ０．９１±０．００１ｄ

ＳＰ ０．６７±０．００２ｃ １９．００±０．０００ｂ ２．８０±０．０１２ｂ ５．７８±０．０７３ｂ ０．９２±０．００２ｃ

ＴＯ２ ０．４０±０．００９ｅ １３．６６±０．３３３ｄ ２．５８±０．０１６ｄ ３．６８±０．１０１ｄ ０．９１±０．００１ｅ

　 　 数值为平均值（３ 次重复）±标准误差；同列不同字母表示差异显著（Ｐ＜０．０５）

２．３　 土壤微生物对碳源的利用

土壤微生物对不同碳源的利用反映了微生物的代谢功能类群，研究土壤微生物对不同碳源利用能力的差

异，可深入了解不同林分下土壤微生物群落代谢特征。 表 ５ 看出，不同林分下土壤微生物对六类碳源的利用

差异显著，其中锐齿栎 １、华山松和云杉林地土壤微生物对碳源的利用主要集中在糖类和氨基酸类，锐齿栎 １
和华山松对羧酸类的利用程度较低，而云杉对芳香类的利用程度较低。 油松和锐齿栎 ２ 对碳源的利用主要集

中在氨基酸类和多聚物类，对芳香类的利用程度较低。 松栎混交对碳源的利用主要集中在胺类和多聚物类，
对羧酸类的利用程度较低。 可见，不同林分土壤微生物碳代谢群落结构有所不同。
２．４　 微生物群落功能的主成分分析

主成分分析揭示了不同林地中土壤微生物群落对碳源的利用模式的差别，用培养 ７２ｈ 的吸光度数值进行

主成分分析（ＰＣＡ），结果（表 ６）表明前 ３ 个主成分方差贡献率分别为 ４５％、２２％和 １６％，累积方差贡献率达到

８４％。 从中提取可以聚集单一碳源变量的数据变异（累积方差贡献率）为 ６７％的前 ２ 个主成分 ＰＣ１、ＰＣ２（特
征根值为 １４．０６ 和 ６．７４）来分析细菌群落功能多样性。 由图 ２ 可见，６ 个处理在主成分坐标体系中分布差异十
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分明显． ＰＣ１ 的方差贡献率最大，主要综合了华山松、锐齿栎 １ 和松栎混交的变异。 ＰＣ２ 主要集中了云杉的变

异，ＰＣ３ 则综合了油松和锐齿栎 ２ 的变异。 华山松处于 ＰＣ１ 的正端，典型变量值达 ６．８５，油松处于 ＰＣ２ 的最

正端。 ＰＣ１ 典型变量值差异极显著，这种差异表现在： 除了松栎混交与锐齿栎 ２ 之间差异不显著外，其它处

理相互之间差异均显著。 ＰＣ２ 典型变量值差异也达到极显著水平，表现在云杉与其它林分差异显著，锐齿栎

１、松栎混交与其它林分差异显著，但是锐齿栎 １ 和松栎混交两者之间差异不显著，油松、华山松和云杉之间差

异不显著。 六种林区土壤典型变量值的变异（离散）都很小（图 ２）。

表 ５　 土壤微生物培养 ７２ｈ 时 ６ 类碳源利用的平均吸光度

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ ａｂｓｏｒｂａｎｃｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍ ｉｎ ６ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅ ｕｓｉｎｇ ｔｙｐｅｓ ａｆｔｅｒ ｗｈｉｃｈ ｈａｄ ｂｅｅｎ ｃｕｌｔｕｒｅｄ ｆｏｒ ７２ ｈｏｕｒｓ

编号
Ｎｕｍｂｅｒｉｎｇ

糖类
Ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅ

氨基酸类
Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ

羧酸类
Ｃａｒｂｏｘｙｌｉｃ ａｃｉｄｓ

多聚物类
Ｐｏｌｙｍｅｒ

芳香类
Ａｒｏｍａｔｉｃｓ

胺类
Ａｍｉｎｅｓ

ＴＯ１ １．０２±０．００５ｂ ０．６８±０．０１１ｂ ０．４０±０．０３２ｂ ０．６８±０．０１６ａ ０．５６±０．０２１ｂ ０．６６±０．０３２ｂ

ＣＰ ０．４０±０．００３ｃ ０．６６±０．０１１ｂ ０．３２±０．０１０ｃ ０．６２±０．０２４ａ ０．２８±０．０１６ｃ ０．５９±０．０３２ｂ

ＡＰ １．３７±０．０１１ａ ０．９３±０．０１０ａ ０．４６±０．００６ａ ０．６２±０．０１５ａ ０．６５±０．０４７ａ ０．７９±０．０４９ａ

ＭＦ ０．４２±０．００４ｃ ０．５０±０．０２１ｄ ０．２３±０．００９ｄ ０．４７±０．０１６ｂ ０．２７±０．０１０ｃ ０．２９±０．０１８ｃ

ＳＰ １．０６±０．０１７ｂ ０．５９±０．０２８ｃ ０．４３±０．０１０ａｂ ０．３５±０．０２０ｃ ０．２５±０．０２３ｃ ０．２９±０．０２４ｃ

ＴＯ２ ０．４０±０．０２３ｃ ０．６４ｂ±０．０２６ｃ ０．１７±０．０１４ｅ ０．５１±０．０２２ｂ ０．０６±０．００１ｄ ０．３４±０．００４ｃ

　 　 数值为平均值（３ 次重复）±标准误差；同列不同字母表示差异显著（Ｐ＜０．０５）

表 ６　 主成分特征根

Ｔａｂｌｅ ６　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ Ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ′ｓ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃ ｖｅｃｔｏｒ

项目
Ｉｔｅｍ

特征根
Ｌａｔｅｎｔ ｒｏｏｔ

方差贡献率 ／ ％
Ｐｅｒｃｅｎｔ ｏｆ ｖａｒｉａｎｃｅ

累积方差贡献率 ／ ％
Ｐｅｒｃｅｎｔ ｏｆ ｔｏｔａｌ ｖａｒｉａｎｃｅ

ＰＣ１ １４．０６ ４５．３７ ４５．３７

ＰＣ２ ６．７４ ２１．７４ ６７．１１

ＰＣ３ ５．０８ １６．３９ ８３．５０

图 ２　 不同林木土壤细菌群落主成分分析

　 Ｆｉｇ．２　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

ｆｏｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅｅ ｓｐｅｃｉｅｓ

对主成分得分大于 ０．２５ 的碳源进一步分析，ＰＣ１
轴上优势利用碳源是 Ｄ－纤维二糖（糖类）和 Ｄ－苹果酸

（羧酸类）；ＰＣ２ 轴上的优势碳源是 Ｌ－精氨酸（氨基酸

类）、肝糖（多聚物类）和苯乙胺（胺类）；ＰＣ３ 轴上的优

势利用碳源是 Ｄ⁃木糖 ／戊醛糖（糖类）和肝糖（多聚物

类）。
表 ７ 显示六种林分主成分分析综合得分华山松最

高，其次是锐齿栎 １，而松栎混交与锐齿栎 ２ 综合得分

最低。
２．５　 冗余分析

通过冗余分析常可用来确定样地中环境因子对土

壤微生物群落碳源利用模式的影响。 结果（图 ３）表明，土壤 ｐＨ、有机质、全氮、碱解氮、速效磷和速效钾的综

合作用对土壤微生物群落功能多样性的影响很显著。 根据箭头的长度，有机质、全氮、碱解氮、速效磷和速效

表 ７　 六个处理主成分综合得分

Ｔａｂｌｅ ７　 Ｔｈｅ ｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅ ｓｃｏｒｅｓ ｏｆ ｓｉｘ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

编号 Ｎｕｍｂｅｒｉｎｇ ＴＯ１ ＣＰ ＡＰ ＭＦ ＳＰ ＴＯ２

综合得分 Ｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅ ｓｃｏｒｅｓ －０．１３ －０．２３ ３．５１ －１．４７ －０．８４ －１．３０
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钾对微生物碳源利用的影响都很大。 其中速效磷和 ｐＨ 几乎与所有碳源的箭头呈锐角，说明它们之间呈正相

关，有机质、全氮、碱解氮以及速效钾与大多数碳源的箭头呈锐角，因此呈正相关。

图 ３　 ３１ 个单一碳源与环境因子的冗余分析

Ｆｉｇ．３　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ３１ ｓｏｌｅ⁃ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅｓ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｖａｒｉａｂｌｅｓ

３　 讨论

在本研究中，位于马头滩林场四种林分中华山松（针叶林）土壤微生物群落代谢特征指标大于锐齿栎 １
（阔叶林），但通常认为阔叶林土壤微生物功能多样性要高于针叶林土壤微生物功能多样性。 这一现象的产

生可能是由于林分结构的极大差异所造成的，在六个采样地中，华山松海拔较低，由于采样点靠近河流，造成

华山松林地湿度较大，其结果是华山松林下表层土含水量（２９．２％）相对于其它样地较高；其次华山松林地的

灌木（０．５２８ｓ ／ ｍ２）以及草本科植物（０．９６０ｓ ／ ｍ２）远远高于锐齿栎 １ 林地的灌木（０．３８３ｓ ／ ｍ２）以及草本科植物

（０．２５８ｓ ／ ｍ２）。 Ｗａｉｄ 等人认为植被的类型、数量和化学组成可能是土壤生物多样性变化的主要推进力量［１５］。
且华山松林地密度（０．１５１ ｓ ／ ｍ２）要远远高于锐齿栎 １（０．０６５ ｓ ／ ｍ２），较高的林地密度导致华山松凋落物的产

生量（６．０６８ｔ ／ ｈｍ２）要高于锐齿栎 １（２．７１６ｔ ／ ｈｍ２），凋落物作为土壤有机质输入的主要来源，其质量和数量必然

会对土壤微生物群落组成产生影响［１６⁃１７］。 且华山松根系在 ０—２０ｃｍ 的土层中分布较多［１８］，研究表明林木根

系对其周围的土壤微生物的数量和活性具有重要的影响［１９］。 多方面的林分结构差异的综合作用可能是造成

了华山松土壤微生物功能多样性高于锐齿栎 １ 的部分原因。 辛家山林场中云杉土壤微生物群落代谢特征指

标大于锐齿栎 ２，且不同的地理位置对同一林分土壤微生物功能多样性影响较大，在林分结构差异不大的情

况下，养分组成是影响土壤微生物群落结构的主要因素［１７］。 锐齿栎 ２ 的土壤类型虽然为棕壤，但是由于河流

冲积导致土壤含沙量较高，与云杉林和锐齿栎 １ 相比，土壤养分含量相对低，养分组成差异较大，微生物种群

数量和多样性与土壤养分的含量密切相关［２０］。 并且植被往往通过影响土壤基本理化性质影响土壤生物区

系［２１］。 一般而言，对于同一土壤而言，养分含量越高，土壤中微生物的数量和多样性也就越高。 所以，不同的
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土壤类型以及土壤养分含量的差异造成了林分土壤微生物功能多样性的巨大差异。
这五种典型林分下土壤微生物的物种丰富度和优势种群均差异显著，总体的功能多样性均有显著性的差

异。 这可能是因为林分以及地表植物的不同而造成的，林下树种的改变对地下生态系统微生物功能多样性有

明显影响［２２］。 以往的研究表明，微生物群落结构和功能的差异与来源与不同优势树种的枯枝落叶的量和生

物化学组成有关，同时与根系分泌物的关系也十分密切［２３］，根系分泌物对土壤微生物的分布有重要作用［２４］。
通过对锐齿栎、油松、华山松、云杉和松栎混交五种林地土壤微生物对不同类型碳源的相对利用程度的分析可

以看到不同林地对相同碳源的利用程度上存在明显的差异。 通过微生物对不同碳源利用的差异分析表明，不
同林分土壤微生物的主要功能代谢类群有很大不同，进而可以深入发现不同林分土壤微生物的群落代谢特征

存在显著差异。 胡婵娟等人发现不同人工林对相同碳源的利用上存在明显的差异，土壤微生物利用率最高的

碳源分别为糖类、氨基酸类和羧酸类物质［２５］。 ＰＣＡ 分析结果发现各林地土壤微生物对碳源的是有显著差异

的，用 ＲＤＡ 对可能造成差异的因子做进一步的分析，发现土壤理化性质（土壤有机质、ｐＨ、全氮、碱解氮、速效

磷、速效钾）与土壤微生物功能多样性关系密切。 这些环境因子的差异所导致的空间异质性则与土壤微生物

群落有直接的关系。 研究不同林分对土壤功能多样性的影响可以从侧面反映土壤基本理化性质对土壤微生

物功能多样性的综合作用。

４　 结论

通过采样分析，对秦岭地区五种典型林分的土壤微生物功能多样性可得出以下结论：
（１）不同林分对土壤微生物功能多样性以及微生物群代谢特征影响显著，其中华山松土壤微生物功能多

样性最高，并且处于不同地理位置相同林分的土壤微生物功能多样性差异显著。
（２）六种林分中，根据主成分分析多样性指数以及综合得分等多种分析可看出林区土壤微生物功能多样

性排名从高到低排序为：华山松＞锐齿栎 １＞油松＞云杉＞松栎混交＞锐齿栎 ２。
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